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　　摘要：为了探明尾矿先锋植物的根际联合固氮特性，对安徽铜陵林冲新弃置铜尾矿主要优势先锋植物香蒲（湿
生）、白茅（旱生）根际联合固氮特性进行系统性研究。研究结果表明：香蒲、白茅根际土柱固氮活性分别为３２．４３、
１９．２７μｍｏｌ／（ｍ２·ｈ），二者差异明显。分析２种植物根系和根际土固氮活性发现，香蒲根系和根际土的固氮活性大
于白茅，表明植物根际联合固氮活性与植物种类有关。尾矿先锋植物不同部位固氮活性排序为：根系＞根际土＞根外
土＞空白，表明植物根系是植物重要的固氮部位。从尾矿不同样品中共分离１２株具有固氮活性的菌株，固氮活性在
７．１５～３４１６．９８ｎｍｏｌ／（ｍＬ·ｈ）之间。对其中２株高活性的菌株ＡＴＷＧ５、ＡＴＷＧ９进行１６ＳｒＤＮＡ序列分析，结果表明
ＡＴＷＧ５号菌株与Ａｚｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍｃａｕｌｉｎｏｄａｎｓ亲源关系最近，相似性达到１００％，ＡＴＷＧ９号菌株与 Ｋｌｅｂｓｉｅｌｌａｏｘｙｔｏｃａ亲源
关系最近，相似性达到９８．７５％。
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　　尾矿是经矿石粉碎、浮选后余下的微粒状固体，绝大多数
尾矿被堆置在尾矿库内，丢弃后的尾矿库形成了尾矿废弃地，

这不仅占有和破坏大量土地，还给周边地区带来诸如空气、水

污染，生态系统退化，农作物产量、品质降低等一系列

问题［１］。

植被恢复是治理尾矿污染的一种较为理想的方法［２－３］，

但尾矿所具有的如物理结构性差、异常贫瘠（如有机质、氮素

含量几乎为零）、极端ｐＨ值、重金属浓度过高等特性，对植被
恢复极为不利。尽管如此，随着弃置年限的增加，尾矿原生环

境中先锋植物开始定居。实地考察发现，林冲尾矿未复垦废

弃地先锋植物以非豆科植物为主，表明尾矿极端生境中非豆

科植物先锋植物生长过程中具有稳定而可靠的氮源，认为这

些氮源主要来自先锋植物根际联合固氮［４］。

联合固氮是自由生活的固氮菌定植于植物根表细胞和根

际土壤中形成的特殊固氮作用。当固氮微生物定植在植物根

际，并与之形成一种松散的联合固氮状态时，植物根系就为其

提供良好的固氮环境，与自生固氮相比表现出更高的固氮效

率［５］。研究表明，联合固氮菌通过固氮作用除了为宿主植物

提供氮素营养之外，还可以通过分泌植物生长激素类物质等

多种途径促植物生长［６］。目前，有关根际联合固氮的认识，

主要关于普通环境及生长在普通环境的植物上，而关于尾矿

极端生境的先锋植物根际联合固氮的信息明显缺乏。

本研究通过对安徽铜陵林冲新弃置的铜尾矿２种具有代

表性的优势先锋植物香蒲（湿生）、白茅（旱生）根际联合固氮

活性的分析，可为明确铜尾矿生态系统氮素的积累和植被的

生态恢复提供基础数据和理论依据。

１　材料与方法

１．１　样品采集与处理
２０１４年７月，于安徽省凤凰山林冲新弃置未复垦尾矿，

采集尾矿裸露地（空白）、结皮、香蒲、白茅根际土柱，同时采

集香蒲、白茅根、根外土（距离根部较远，根系没有影响的地

方）及空白（未生长植被的裸露地），装入自封采样袋中带回

实验室于４℃冰箱中保存，待测。
１．１．１　土柱取样　用直径为４．８ｃｍ、长度为１２ｃｍ的 ＰＶＣ
管子套住植物，从上到下打入土中，上部留有１ｃｍ左右的间
隙，用铲子将土柱完整铲出，放入自封袋中带回实验室待测。

１．１．２　土柱处理　将取回的土柱放入体积约为４５０ｍＬ、带
有换气孔的玻璃瓶中，用 ５０ｍＬ注射器通过橡皮塞抽出
３５ｍＬ的气体（约为放入样品之后剩余体积的１０％），同时充
入同体积的纯 Ｃ２Ｈ２气体。培养 ３６ｈ后用气相色谱仪测量
Ｃ２Ｈ４的生成量。每个样品重复３次。
１．１．３　根系、根际土、根外土和空白处理　将植物的根系
（完全去除根表面土壤）、根际土（根表面５ｍｍ内土壤）、根
外土（距根系较远，根系影响不到的地方）与空白对照放入体

积约为３５ｍＬ试管中，用胶塞封闭试管口，用５ｍＬ注射器通
过橡皮塞抽出 ２ｍＬ气体（约为放入样品之后剩余体积的
１０％），同时充入同体积的纯 Ｃ２Ｈ２气体，每个样品做３个重
复。培养２４ｈ后用气相色谱仪测量Ｃ２Ｈ４浓度，并换算成１ｇ
样品１ｈ内乙烯生成量。
１．２　培养基

Ｄｏｂｅｒｅｉｎｅｒ改良无氮培养基配方：蔗糖 ５．０ｇ、甘露醇
５．０ｇ、苹果酸５．０ｇ、乳酸钠 ０．５ｍＬ、Ｋ２ＨＰＯ４·Ｈ２Ｏ０．１ｇ、
ＫＨ２ＰＯ４·Ｈ２Ｏ０．４ｇ、ＮａＣｌ０．１ｇ、ＦｅＣｌ３０．０１ｇ、ＮａＭｏＯ４
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０．００２ｇ、ＭｇＳＯ４·７Ｈ２Ｏ０．２ｇ（单独灭菌）、ＣａＣｌ２·２Ｈ２Ｏ
０．０２ｇ（单独灭菌），用蒸馏水补足至１０００ｍＬ，调节 ｐＨ值至
７．０±０．２。
１．３　固氮菌的分离与测定

分别准确称取１０ｇ香蒲、白茅的根系（表面带有土壤）于
无菌研钵中，加无菌水研磨成糊状，转移定容至１００ｍＬ；继续
稀释制成系列稀释样品，空白土壤直接梯度稀释，分别从

１０－４、１０－５稀释液中取０．１ｍＬ均匀涂布在 Ｄｏｂｅｒｅｉｎｅｒ改良无
氮培养基平板上，２８℃倒置培养，２ｄ后计数。挑取单菌落划
线纯化后，保存。

分离得到的菌株用乙炔还原法确定其是否具有固氮活

性，具体操作将分离得到的菌株接种到装有５ｍＬＤｏｂｅｒｅｉｎｅｒ
改良无氮培养基的试管斜面中培养１ｄ后，将试管剩余空间
的１０％置换为Ｃ２Ｈ２（约为２ｍＬ）后换上胶塞封闭试管口，于
２８℃ 培养１ｄ后，用气相色谱仪测定其固氮活性。
１．４　测定方法
１．４．１　固氮活性测定方法　采用乙炔还原法测定联合固氮
活性［７］。采用ＡｇｉｌｅｎｔＧＣ７８９０Ａ气相色谱仪，检测器为ＦＩＤ检
测器，毛细管柱子型号：ＰＬＯＴＳＩＬＩＣＡＰＬＯＴ３０×３２；测定样品
［用１ｍＬ试管抽取 ０．５ｍＬ气体和标气（乙烯标气浓度为
４９ｍｇ／Ｌ］中Ｃ２Ｈ４的峰面积。

计算样品固氮活性公式：

ＮＡ＝
Ａ１
Ａ２
×Ｃ×Ｖ× １２２．４×

１
ｔ×

１
Ｓ×

２７３
２７３＋Ｔ×

Ｐ
７６０。

式中：ＮＡ为Ｃ２Ｈ４气体的生成速率，ｍｍｏｌ／（ｍ
２·ｈ）；Ａ１为样

品中Ｃ２Ｈ４的峰面积；Ａ２为标气中 Ｃ２Ｈ４的峰面积；Ｃ为 Ｃ２Ｈ４
标气的浓度；Ｖ为培养起的体积，Ｌ；ｔ为培养时间；Ｓ为样品的
垂直投影面积，ｍ２；Ｔ为向培养器中注入 Ｃ２Ｈ２气体时的环境
温度，℃；Ｐ为向培养器中注入Ｃ２Ｈ２气体时的大气压，ｍｍＨｇ。
１．４．２　理化性状测定　ｐＨ值、尾矿土壤全氮含量、有效磷含
量、有效钾含量按《土壤理化分析》中描述的方法［８］测定。全

铜含量采用国家标准分析方法［９］测定。

腐殖质碳含量的测定：由于铜矿尾矿中含有大量金属硫

化物（即Ｓ２－），不能用重铬酸钾法直接测定，而改用焦磷酸
钠－氢氧化钠浸提重铬酸钾法测定［７］腐殖质含碳量。

１．４．３　总ＤＮＡ提取　使用天根生化科技（北京）有限公司
的细菌基因组ＤＮＡ提取试剂盒（目录号 ＤＰ３０２－０２）对固氮
菌基因组ＤＮＡ进行提取，最后用ＴＥ缓冲液溶解ＤＮＡ至浓度
为５０～１００ｎｇ／μＬ，于－２０℃保存。
１．４．４　１６ＳｒＤＮＡ序列测定及分析　使用细菌１６ＳｒＤＮＡ的
通用引物 ２７Ｆ、１４９２Ｒ进行 ＰＣＲ扩增。引物序列：２７Ｆ，５′－
ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＣＴＧＧＣＴＣＡＧ－３′；１４９２Ｒ，５′－ＧＧＴＴＡＣＣＴＴ
ＧＴＴＡＣＧＡＣＴＴ－３′。ＰＣＲ反应体系为５０μＬ，组成：３２．７５μＬ
灭菌超纯水，５μＬ１０×ｂｕｆｆｅｒ，５μＬＢＳＡ，４μＬｄＮＴＰ，２７Ｆ、
１４９２Ｒ引物各１μＬ，０．２５μＬｒＴａｑ酶，１μＬＤＮＡ模板。ＰＣＲ
反应条件：９４℃５ｍｉｎ；９４℃ ４５ｓ，６４℃ １ｍｉｎ，－０．５℃／循
环，７２℃１ｍｉｎ，３２个循环；７２℃２０ｍｉｎ。

扩增产物经１％琼脂糖凝胶电泳检验后，确定目的条带
单一，即送至生工生物工程（上海）股份有限公司进行序列测

定。使用ＥｚＴａｘｏｎｓｅｒｖｅｒ２．１基因库对测序序列进行比对，并
下载相近的序列；然后使用 ＣＬＵＳＴＡＬＸ软件进行对比分

析［１０］；最后用ＭＥＧＡｖｅｒｓｉｏｎ４．１［１１］将测序得到的序列和基因
库已知的相近序列，以 Ｋｉｍｕｒａ２－Ｐａｒａｍｅｔｅｒ为模型，采用邻
近法（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－Ｊｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）构建系统发育树。

２　结果与分析

２．１　理化性状
尾矿土壤理化性质：ｐＨ值７．９，铜含量１６７５．５３ｍｇ／ｋｇ，

铬含量 ７９．９３ｍｇ／ｋｇ，铅含量 ４７６．７１ｍｇ／ｋｇ，全氮含量
０．２８ｍｇ／ｋｇ，速 效 磷 含 量 ０．４８ ｍｇ／ｋｇ，速 效 钾 含 量
４９．９８ｍｇ／ｋｇ，腐殖质碳含量０．７３ｍｇ／ｋｇ。尾矿土壤中铜含量
为１６７５．５３ｍｇ／ｋｇ，严重超出４００ｍｇ／ｋｇ的 ＧＢ１５６１８—１９９５
《土壤环境质量标准》三级标准，这与凤凰山的林冲尾矿库的

矿砂主要来自铜矿有关。尾矿裸露地土壤的全氮含量为

０．２８ｍｇ／ｋｇ，而当土壤全氮含量在０．０３％ ～０．０８％范围内，
就很难满足植物正常生长的需求。植被的枯枝落叶是土壤有

机质的主要来源，尾矿土壤腐殖质碳含量主要与尾矿表层上

的植被状况有关，导致裸露地的腐殖质炭含量较低，仅为

０７３ｍｇ／ｋｇ。表明尾矿土壤环境恶劣，不利于植物的定居生长。
２．２　固氮活性
２．２．１　土柱固氮活性　用乙炔还原法测定香蒲、白茅根际土
柱，空白、结皮土柱（尾矿不同部位土柱）的固氮活性，测定结

果见图１。

　　由图１可见，尾矿废弃地不同部位土柱都具有一定的固
氮活性，固氮活性范围在０．０９～３２．４３μｍｏｌ／（ｍ２·ｈ），不同
样品有明显差异。香蒲、白茅根际土柱固氮活性远远大于结

皮 １．３０μｍｏｌ／（ｍ２·ｈ）和空白０．０９μｍｏｌ／（ｍ２·ｈ）。２种植
物白茅、香蒲的根际土柱固氮活性相差很大，湿生植物香蒲的

固氮活性可以达到３２．４３μｍｏｌ／（ｍ２·ｈ），而陆生植物白茅仅
有１９．２７μｍｏｌ／（ｍ２·ｈ），表明湿生地更有利于植物根际联合
固氮作用。在结皮和空白土柱样品中也测到固氮活性，但明

显低于植物根际固氮活性。认为在尾矿环境中存在可以自由

固氮的微生物。尾矿结皮固氮活性低于沙漠生物结皮的固氮

活性［１２］，与尾矿理化性质比沙漠更加恶劣有关。有研究表明，

固氮活性受水分的影响［１２］，在一定水分范围内，固氮活性随着

水分的增加而增高，本研究结果也表现出相同趋势（图２）。
２．２．２　根际不同部位固氮活性　为了进一步确定植物联合
固氮活性的差异，用乙炔还原法测定植物根际不同部位（根

系、根际土、根外土）的固氮活性的大小，测定结果见图３。
　　由图３可见，香蒲、白茅根际不同部位固氮活性都有相同
变化趋势，即根系＞根际土＞根外土，这可能与不同部位有机

—９８４—江苏农业科学　２０１６年第４４卷第７期



物含量有关，即有机物含量极度贫乏的尾矿原生环境中，有机

物含量越高，固氮活性就越高，反之亦然。尾矿中有机物主要

来源植物根系分泌物、根系老化组织的脱落物［１３］，含量分布

以根系为中心向外依次降低，这种变化趋势与植物根际不同

部位固氮活性变化趋势相一致。香蒲根系和根际土的固氮活

性均大于白茅，表明尾矿植被固氮活性与植物种类有关。植

物生长发育过程中不断地向根际土壤释放有机物（如根系分

泌物、表皮脱落物、根系死亡残体等），不同种类植物及不同

生育进程，植物向根际释放的有机物化学组分及总量会不尽

相同，这决定了根际微生物的选择性分布，也就是说不同植物

种类及其生育进程可以影响根际联合固氮。香蒲和白茅的土

柱固氮活性也反映这一点。

２．３　固氮菌数量
针对香蒲、白茅根际及未生长植物的裸露土壤（空白）进

行固氮菌的分离，分离结果见图４。尾矿裸露土壤、白茅根际
和香蒲根际都能分离到固氮菌，数量在８．４２×１０５～２．２７×
１０６个／ｇ干质量之间。香蒲、白茅的固氮菌的数量（×１０６数
量级）略高于空白样品中的固氮菌的数量（×１０５数量级）。
这与植物根际有机物浓度高于空白有关。尾矿固氮微生物数

量远远低于正常土壤微生物数量（×１０８数量级）［１４］，表明尾
矿极端生境不利于微生物的生长。香蒲、白茅的固氮活性却

相差很大，香蒲、白茅根际固氮菌的数量相差不大（×１０６数
量级），至少表明可分离的固氮菌数量不是影响根际联合固

氮活性的主要因素。

２．４　固氮菌菌株种类及固氮活性
对分离得到的２１株菌株用乙炔还原法测定其固氮活性。

结果共得到 １２株具有固氮活性的菌株，分析结果见表 １。
ＡＴＷＧ１、ＡＴＷＧ２、ＡＴＷＧ３号３株菌株在所有样品中都存在，具
有普遍性。而ＡＴＷＧ８、ＡＴＷＧ９号２株菌株只在香蒲样品中存
在，ＡＴＷＧ５号菌株只在白茅样品中存在，具有专一性。１２株

菌株固氮活性在７．１５～３４１６．９８ｎｍｏｌ／（ｍＬ·ｈ），不同菌株的
固氮活性差异很大。固氮活性最高和最低之间相差了近４７８
倍。从白茅样品中分离的 ＡＴＷＧ５号菌株、香蒲中分离的
ＡＴＷＧ９号菌株固氮活性远高于何福恒等从水稻、玉米、甘蔗根
际分离获得的固氮菌活性［分别为２～８１９、８８０～８９４、２９９～
９３４ｎｍｏｌ／（ｍＬ·ｈ）］［１５］，也高于田宏等从草坪草根际分离的固
氮菌活性［３７．７８～１８０．２０ｎｍｏｌ／（ｍＬ·ｈ）］［１６］、田颖等从小麦
根际分离的固氮菌活性［３０．１４～１００．７７ｎｍｏｌ／（ｍＬ·ｈ）］［１７］，
表明白茅根际分离得到的 ＡＴＷＧ５号固氮菌株、香蒲根际分
离得到的ＡＴＷＧ９号固氮菌株具有较高固氮活性。尾矿先锋
植物根际联合固氮，归根到底是根际固氮菌与其周围环境共

同作用的结果，固氮菌是内因。固氮菌活性的大小可以影响

植物根际联合固氮能力的大小。从香蒲样品中分离得到１株
高固氮活性的菌株也说明了这点。

表１　不同固氮菌固氮活性

编号
固氮活性

［ｎｍｏｌ／（ｍＬ·ｈ）］ 分离部位

ＡＴＷＧ１ １３．７２ｅ 空白、香蒲、白茅

ＡＴＷＧ２ ８．８２ｅ 空白、香蒲、白茅

ＡＴＷＧ３ ９．２８ｅ 空白、香蒲、白茅

ＡＴＷＧ４ ７．１５ｅ 香蒲、白茅

ＡＴＷＧ５ ９７３．１７ｂ 白茅

ＡＴＷＧ６ ７．２７ｅ 空白、白茅

ＡＴＷＧ７ １２．２４ｅ 香蒲、白茅

ＡＴＷＧ８ ５４．１６ｄ 香蒲

ＡＴＷＧ９ ３４１６．９８ａ 香蒲

ＡＴＷＧ１０ １３３．１３ｃ 香蒲、白茅

ＡＴＷＧ１１ １７．２９ｅ 空白、香蒲

ＡＴＷＧ１２ ２８．９１ｄｅ 香蒲、白茅

　　注：同列数据后不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）。

　　对菌株的固氮活性用 ＳＰＳＳ１９．０进行统计分析，可以得
出ＡＴＷＧ１、ＡＴＷＧ５、ＡＴＷＧ８、ＡＴＷＧ９、ＡＴＷＧ１０５种菌株固氮
活性差异显著。

２．５　系统发育树构建
对具有高固氮活性的２株菌株 ＡＴＷＧ５、ＡＴＷＧ９进行总

ＤＮＡ提取、ＰＣＲ扩增，将扩增得到的产物送生工生物工程（上
海）股份有限公司进行序列测定，用 ＥｚＴａｘｏｎｓｅｒｖｅｒ２．１基因
库对测序序列进行比对，并下载相近的序列，构建系统发

育树。

在ＥｚＴａｘｏｎｓｅｒｖｅｒ２．１基因库选取与ＡＴＷＧ５号菌株同源
性最近的３株菌株序列构建系统发育树（图５），从图５可以
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看出，ＡＴＷＧ５号菌株与 Ａｚｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍｃａｕｌｉｎｏｄａｎｓ亲源关系最
近，１６ＳｒＤＮＡ序列同源性为 １００％。研究发现，Ａｚｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ
ｃａｕｌｉｎｏｄａｎｓ与长喙田菁（Ｓｅｓｂａｎｉａｒｏｓｔｒａｔａ）共生，既可以形成
根瘤，又可以形成茎瘤，具有较高的固氮活性［１８］。

在ＥｚＴａｘｏｎｓｅｒｖｅｒ２．１基因库选取与ＡＴＷＧ９号菌株同源

性最近的４株菌株序列构建系统发育树（图６）。从图６可以
看出，ＡＴＷＧ９号菌株虽然单独为１支，但是与Ｋｌｅｂｓｉｅｌｌａｏｘｙｔｏ
ｃａ亲源关系最近，１６ＳｒＤＮＡ序列同源性为９８．７５％。李树品
等从小麦根系分离得到产酸克雷伯菌，并通过乙炔还原法证

明其具有高固氮活性［１９］。

３　结论与讨论

林冲尾矿不同部位都具有生物固氮活性，固氮活性大小

为香蒲＞白茅＞结皮＞空白，尾矿不同部位的固氮作用，有效
提高了铜尾矿表层基质的总氮含量，有利于后期植物生长。

尾矿先锋植物不同部位固氮活性大小为根系＞根际土＞根外
土，表明植物根系是植物重要的固氮部位，根际的生物固氮，

对尾矿的先锋植物固氮有效性最直接。

从植物根际分离得到的固氮菌数量明显高于裸露土壤，

但小于正常土壤的微生物含量。从尾矿不同部位样品中共分

离１２株具有固氮活性的菌株，固氮活性范围在 ７．１５～
３４１６．９８ｎｍｏｌ／（ｍＬ·ｈ）；植物种类影响了固氮菌的选择性分
布，这些固氮菌固氮直接参与植物的联合固氮作用，进而影响

植物联合固氮活性。

针对２株高活性菌株进行 １６ＳｒＤＮＡ测序比对表明，
ＡＴＷＧ５号菌株与 Ａｚｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍｃａｕｌｉｎｏｄａｎｓ亲缘关系最近，相
似性达到１００％，ＡＴＷＧ９号菌株与Ｋｌｅｂｓｉｅｌｌａｏｘｙｔｏｃａ亲源关系
最近，相似性达到９８．７５％。

在氮素极其匮乏的尾矿极端环境中，优势先锋植物主要

是非豆科植物，这些先锋植物并不能进行类似豆科植物共生

固氮作用，只能进行联合固氮作用，为植物提供生长所必需的

氮素。而植物联合固氮作用归根到底是联合固氮微生物的作

用，固氮微生物与宿主植物有密切关系。有研究表明，不同联

合固氮菌的固氮活性有明显差异，相差几十倍甚至更多［２０］，

本研究结果也证明了这点。在本研究中，可以得出尾矿先锋

植物的固氮活性不同，根际固氮微生物的数量不尽相同；同时

也得出不同植物根际固氮微生物的种类也不尽相同，不同固

氮微生物的固氮活性差异很大。固氮微生物这种数量活性的

差异共同影响了植物的联合固氮作用。然而，关于固氮微生

物对宿主植物联合固氮活性的影响机理还须进一步研究。

在尾矿自然条件下，先锋植物存在联合固氮菌株，但是相

对于庞大的根际微生物来说其种群数量较少，与其他微生物

竞争力有限，固氮量甚微［２１］。对于尾矿生态修复，可以将来

源于尾矿先锋植物根际的高效固氮菌进行扩大培养，以接种

剂的形式施入先锋植物根际，提高根际固氮菌种群数量，增强

群竞争力，增加根际微生物固氮总量。本研究获得的固氮菌

菌株大多数生长速度较快，在土壤中存活定居可能性大，将这

些固氮菌株应用于尾矿的生态修复具有良好应用前景。
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不同灌水量对２种盐碱土的洗盐效果比较
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　　摘要：为研究盐碱土中不同灌水量对盐分的洗盐效果，选取滨海盐土、半漠境内陆盐土，通过回填土柱模拟试验分
别灌水１．２５、２．５０、３．７５、５．００Ｌ，对２种盐碱土进行淋洗。结果表明：随着灌水量的增加，２种盐碱土的淋洗液和不同
层次土壤ｐＨ值、ＥＣ值呈下降趋势；当灌水量与土壤质量比超过１．５∶１时，增加灌水量，土壤盐分淋洗效果差异不明显，
特别是盐分含量较低的滨海盐土。结合土壤淋洗液和土壤的ｐＨ值、ＥＣ值，灌水量与土壤质量比为（１．０～１．５）∶１为
较适宜的洗盐用水量。盐分较高的半漠境内陆盐土土壤 ＥＣ值的降幅高于盐分较低的滨海盐土，同时 ｐＨ值降幅也
较大。
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　　我国的盐碱土地面积较大，且次生盐碱地面积正逐年增
加，使我国成为受盐渍危害较严重的国家之一［１－２］。在全国

０．３５亿ｈｍ２盐碱土中，已开垦种植的仅为５７６．８４万 ｈｍ２，尚
有０．１７亿ｈｍ２潜在盐碱化土壤主要集中在华北、西北、东北
这些干旱、半干旱地区。由于盐渍土分布地区生物气候等环

境因素的差异，大致可将我国的盐渍土分为滨海盐土与滩涂、

黄淮海平原盐渍土、东北松嫩平原盐土和碱土、半漠境内陆盐

土、青新极端干旱的漠境盐土等５大片区。土壤盐渍化不但
造成了资源的破坏、农业生产的巨大损失，而且对生物圈、生

态环境构成威胁，表现出对环境、经济２个方面的危害［３－４］。

正如“盐随水来，盐随水去；盐随水来，水散盐留”所说，盐分

的运动和水分的运动具有较大的相关性，盐分以水分为载体，

随着水分在土壤中发生时间、空间的变化。

因受生物气候环境的影响，山东、新疆地区土壤盐渍化面

积较广，山东省盐渍土面积占总面积的６．７５％，占耕地面积
的１４．１％，而山东省是我国重要的耕作区，近年来由于重灌
轻排的灌溉方式，加重了其盐渍化程度［５］。山东省为滨海盐

土，土体盐分重，盐分组成以氯化物为主，主要改良方式有暗

管排水［６］、节水型盐碱滩地物理 －化学 －生态综合改良及植
被构建技术［７］、水利工程、化学改良、生物改良等，０～６０ｃｍ
土壤平均脱盐率达 ７１．７８％，表层土壤含 盐量 降低
７９５４％［８］。新疆地区盐碱地约占耕地总面积的１／３［９］，新疆
地区为半漠境内陆盐土，盐土积盐量高，盐分组成复杂，大部

分为氯化物、硫酸盐或硫酸盐、氯化物［１０］，新疆地区各改良措

施均能够有效降低耕层土壤盐分，根区隔盐、暗管排盐处理在

０～８０ｃｍ耕层的脱盐率分别为６１．３３％、５９．３７％，优于其他处
理；化学改良处理在０～４０ｃｍ土层脱盐效果优于底层，其脱盐
率为５５．３２％，明显高于农业改良处理的脱盐率４５４２％；但在
０～８０ｃｍ土层，脱盐率在２个处理间差异不大［１１］。

本试验以滨海盐土、半漠境内陆盐土为材料，采用室内土
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