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封面图说: 在长白山麓低海拔地区的晚秋季节,成片的白桦林用无数根白色的树干、树枝烘托着林冠上跳动的金黄色叶片,共
生的柞木树冠用更浓重的颜色显示了它的存在,整个山梁层林尽染,秋意浓浓。

彩图提供: 陈建伟教授摇 国家林业局摇 E鄄mail: cites. chenjw@ 163. com
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人人工和天然湿地芦苇根际土壤细菌群落
结构多样性的比较

汪仲琼1,2, 王为东1,*, 祝贵兵1, 尹澄清1

(1. 中国科学院生态环境研究中心 环境水质学国家重点实验室, 北京摇 100085; 2. 中国科学院研究生院, 北京摇 100049)

摘要:为认识人工湿地运行初期根际土壤细菌群落的结构多样性,采用聚合酶链式反应鄄变性梯度凝胶电泳(PCR鄄DGGE)的方

法,比较了嘉兴石臼漾人工构筑生态湿地和白洋淀天然湿地府河河口区域芦苇根际土壤的细菌群落结构多样性。 研究结果显

示,嘉兴石臼漾湿地在运行初期(1—1. 5 a),根际土壤细菌的物种丰富度已与白洋淀湿地相近,但香农指数和均匀度指数均显

著低于白洋淀湿地;随着污染物浓度的降低,土壤细菌群落基因型多样性指数增大。
关键词:嘉兴石臼漾湿地; 白洋淀; 芦苇湿地; 多样性指数; PCR鄄DGGE

A comparative study on the diversity of rhizospheric bacteria community
structure in constructed wetland and natural wetland with reed domination
WANG Zhongqiong1,2, WANG Weidong1,*, ZHU Guibing1, YIN Chengqing1

1 State Key Laboratory of Environmental Aquatic Chemistry, Research Center for Eco鄄Environmental Sciences, Chinese Academy of Sciences, Beijing

100085, China

2 Graduate University of Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049, China

Abstract: Shijiuyang wetland, a large scale water treatment system, has been put into operation since July 2, 2008, aiming
to improve the quality of micropolluted drinking source water in Jiaxing City. The wetland covers 110 ha and adopted an
innovative root channel purification technology promoting the rapid formation of soil macropores at its initial operation stage.
In order to evaluate the development of specific soil microbes, the rhizospheric bacterial community diversity was examined
in two zones of Shijiuyang wetland. The diversity was compared with that of a natural wetland鄄Baiyangdian Lake, which had
a similar ecological structure.

The diversity of bacterial community in soil samples was characterized and compared by denaturing gradient gel
electrophoreses (DGGE) analysis of polymerase chain reaction ( PCR)鄄amplified bacterial 16S rRNA genes. Each band
detected by Quantity One software was taken as an “operational taxonomic unit冶 (OTU). Genotypic diversity indexes based
on a comparison of combined PCR鄄DGGE fingerprint patterns were used to assess the bacterial community diversity. In
addition, soil property and water quality were analyzed in both wetlands. Multivariate statistical analyses were conducted to
compare the similarities between the bacterial communities in both wetlands and to examine the relationships between soil
characteristics and bacterial community diversity.

It was found that the rhizospheric bacterial community of Shijiuyang wetland at first one鄄year operation stage had a
close genotypic richness (S) in comparison with that of Baiyangdian Lake natural wetland. This reflected a rapid increase of
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bacteria species in Shijiuyang wetland. Nonetheless, the bacterial evenness index ( J) and Shannon index ( H忆) in
Shijiuyang wetland were significantly lower than those of natural wetland. It was suggested that Shijiuyang wetland would
take a long time to form a stable and balanced bacterial community structure pattern. One鄄way analysis of variance
(ANOVA) showed that both wetlands had significant difference in Shannon index (P = 0郾 003) and evenness index (P =
0郾 001), but not in genotypic diversity. Dendrogram was derived according to Ward忆 s hierarchical cluster analysis to
classify the sampling stations in both wetlands. The dendrogram based on soil properties indicated that the sampling stations
from the same wetland were closer to each other, and the stations from different wetlands were separated distinctly. In spite
of that, the dendrogram based on soil bacterial genotypic diversity indexes showed a different grouping pattern. Sampling
stations with relatively better water quality in Baiyangdian Lake wetland exhibited the highest level of bacterial genotypic
diversity indexes, which was separated as a single branch, then followed by the other three stations in both wetlands.
Baiyangdian Lake is severely contaminated as opposed to Shijiuyang wetland. Even so, the bacterial genotypic diversity
showed a considerable degree of spatial variation in Baiyangdian Lake. Therefore the bacterial community diversity might be
subjected to the coupled effects of pollution gradients and wetland succession period. The complex determining mechanisms
need further studies.

Finally, the relationships between soil properties and bacterial community diversities were further examined by
multivariate statistical analyses. It was suggested that the genotypic diversity indexes of rhizospheric bacteria would increase
with the decrease of pollutant concentrations in Baiyangdian Lake. Regression analyses revealed that, of all soil variables
examined, the soil bacterial diversities were significantly related to soil total nitrogen ( STN). The corresponding linear
expressions were as follows, S = 22. 98+3. 11伊STN (P = 0. 0993), J = 0. 78 +0. 066 伊STN (P = 0. 0455), H忆 = 2. 44 +
0郾 31伊STN ( P = 0郾 0334 ). However there was no clear relationship between the bacterial diversities and other soil
characteristics.

Key Words: Shijiuyang constructed wetland in Jiaxing City; Baiyangdian Lake; reed鄄dominated wetlands; genotypic
diversity indexes; PCR鄄DGGE

人工湿地技术在水源地生态环境修复和水体污染控制中广泛应用[1鄄3],而微生物活性被认为是人工湿地

技术去除污染物的基石[4],为有效研究微生物在湿地物质化学循环和污染物降解过程中的作用,有必要对湿

地土壤微生物群落结构及其多样性进行比较分析。
基于聚合酶链式反应(polymerase chain reaction,PCR)技术的变性梯度凝胶电泳(denaturing gradient gel

electrophoreses, DGGE)是一种高通量考查微生物群落结构多样性的分子指纹图谱方法。 该方法的分辨率不

高,能检测出占微生物群落总数 1%以上的种[5鄄6],但其对于不同土壤细菌群落结构多样性的表征总是呈比例

变化[7鄄9],因此,DGGE 分子指纹图谱可在一定程度上反映土壤细菌群落结构多样性的差异。
针对人工湿地根际土壤微生物已有相关研究[10鄄13],但对于不同湿地系统以及湿地的不同演替阶段微生

物群落结构及其多样性变化关系尚缺乏相关定论[4, 14鄄15],尤其针对大规模的城市饮用水水源地生态保护湿地

其初期演替阶段水生植物根际土壤细菌群落结构多样性的调查研究更是未见报道。 因此,本研究以嘉兴市石

臼漾水源地保护湿地(以下简称嘉兴石臼漾湿地)为例,应用 PCR鄄DGGE 分子指纹图谱比较研究了运行初期

嘉兴石臼漾湿地和天然湿地(白洋淀府河河口湿地,以下简称白洋淀湿地)芦苇根际细菌群落结构多样性和

相似性。
1摇 材料与方法

1. 1摇 研究区概况

石臼漾湿地位于嘉兴市西北角,地理位置为 N30毅46忆,E120毅41忆—120毅42忆,是为解决嘉兴市的饮用水水源

水质问题而建设的生态型水质净化湿地系统,总占地规模 108. 7 hm2,其中陆地面积 45. 4 hm2,水域面积

0944 摇 生摇 态摇 学摇 报摇 摇 摇 31 卷摇
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63. 3 hm2。 嘉兴石臼漾湿地于 2008 年 7 月开始试运行,至 2009 年 6 月正式投入运行,目前整个湿地系统运

行良好。 湿地内水生植物多样性呈快速增加趋势,以芦苇(Phragmites australis Trin. )作为优势种或次优势种

的群丛其覆盖率占水生植物总覆盖率的 62% 。 嘉兴市地处亚热带季风区,年平均气温 15. 9 益,年平均降雨

量 1179 mm。
白洋淀地处冀中凹陷,是处于发育后期的草型高度富营养化浅水湖泊湿地。 地理位置是 N38毅43忆—

39毅02忆,E115毅38忆—116毅07忆,淀区总面积 366 km2(水面大沽高程 10. 5 m)。 在全淀范围内,以芦苇(Phragmites
australis var. baiyangdiansis)植被为景观特征的水陆交错带约占 36% 。 白洋淀处于东部季风区暖温带半干旱

区,大陆性气候特点显著,年平均气温 12. 1 益,年均降水量 522. 7 mm。

图 1摇 嘉兴石臼漾湿地平面布置和分区示意图

Fig. 1摇 Plan view and zoning diagram of Shijiuyang wetland in Jiaxing City

1. 2摇 研究方法

于 2009 年 9 月,对白洋淀湿地安新县境内的府河河口地区和嘉兴石臼漾湿地各功能区的水质进行常规

采样分析,现场测定水温( t)、溶解氧(DO)、pH 等水体常规指标。 采集后的水样用野外便携保温箱临时冷藏

储存,并尽快运回实验室,在 4 益下冷藏保存,于 48 h 内测定总氮(TN)、总磷(TP)。
2009 年 9 月 28 日,采集白洋淀湿地采样点编号为 S1 和 S5 的芦苇根际土壤,白洋淀位置示意图和具体采

样点编号见参考文献[16]。 2009 年 9 月 21 日,采集嘉兴石臼漾湿地北区和南区采样点编号分别为 JX1 和 JX2
的植物床上的芦苇根际土壤,嘉兴石臼漾湿地平面布置及具体分区示意图见图 1。 每个试验样方用 5 cm 直

径取土钻沿“之冶字形线等距离随机取 3 个土柱,按照表层(0—10 cm)、中层(20—30 cm)和底层(40—50 cm)
分别混合为 3 个土壤样品,将混合后的土壤样品装入封口袋内,置于冰上利用便携式保温箱运回实验室进行

1944摇 16 期 摇 摇 摇 汪仲琼摇 等:人工和天然湿地芦苇根际土壤细菌群落结构多样性的比较 摇
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分析。 由于芦苇根状茎尤其是水平根状茎在土壤中层较为发达且分布较密,因此本文选取中层土壤样品进行

细菌群落结构多样性研究,其余土层样品用于土壤酶等其他研究。
1. 2. 1摇 基本理化指标的测定

水样常规指标采用 YSI 美国维赛仪器公司出品的 YSI6600 主导型多参数水质监测仪进行现场测定。 水

体 TN、TP 采用过硫酸钾氧化鄄紫外分光光度法测定;氨态氮(NH+
4 鄄N)采用纳氏试剂分光光度法测定。 土壤全

碳(STC)和全氮(STN)含量由元素分析仪(德国 Elementar 公司)测定;土壤 pH 由 IQ150 土壤原位 pH 计

测得。
1. 2. 2摇 土壤 DNA 提取

用 FastDNA Spin Kit for Soil 试剂盒(Qbiogene, Carlsbad, CA)提取土壤中的 DNA,提取的土壤 DNA 的纯

度和产量用 1%琼脂糖凝胶电泳检测。 电泳显示 DNA 片段分子量大于 20000 bp,表明已获得较大片段的土

壤微生物 DNA。
1. 2. 3摇 16S rDNA 基因 V6—V8 区域的扩增

(1)细菌引物选用了 5忆端带有 40鄄bp GC 夹(GC鄄clamp)的通用引物 954f(GCA CAA GCG GTGGAG CAT
GTG G)和 1369r(GCC CGG GAA CGT ATT CAC CG),GC 发卡结构为(5忆鄄CGC CCG CCG CGC GCG GCG GGC
GGG GCG GGG GCA CGG GGG G鄄3忆),其扩增产物片段长度约为 456 bp[17]。 扩增所用仪器为 Bio鄄Rad i Cycle
基因扩增仪。

(2)扩增反应体系成分(50 滋L)组成:1伊PCR 缓冲液,1. 5 mmol / L MgCl2,0. 8 mmol / L dNTPs 0. 4滋mol / L
的正反向引物,2. 5 U Taq DNA 聚合酶,1. 0 滋g / 滋L 牛血清蛋白(Bovin serum albumin,BSA),1—10 ng 土

壤 DNA。
(3)PCR 反应条件:94 益预变性 5 min;10 个循环的 touchdown PCR(94 益变性 60 s,65 益到 55 益(每个

循环退火温度降低 1 益)退火 60 s,72 益延伸 3 min);15 个循环的常规 PCR(94 益变性 1 min,55 益退火 60 s,
72 益延伸 3 min);72 益延伸 10 min。 PCR 反应产物的纯度和产量用 1%琼脂糖凝胶电泳检测。
1. 2. 4摇 变性梯度凝胶电泳(DGGE)

变性梯度凝胶电泳所用仪器为 DCode Universal Mutation Detection System(Bio鄄Rad,Hercules,USA),所用

聚丙烯酰胺胶(丙烯酰胺:甲叉双丙烯 37. 5 颐1)的浓度为 6% (上海生工生物工程技术服务有限公司),变性梯

度范围为 35%—60% (100%的变性剂中含有 40%的去离子甲酰胺和 7 mol / L 的尿素),上样量为 PCR 产物

200 ng。 DGGE 运行条件为:在 1伊TAE 缓冲液中,60 益条件下,100 V 运行 8 h。 电泳完成后,用 1 颐10000 的

SYBR Green Nucleic Acid Gel Stain ( Invitrogen, Eugene, USA) 染色 30 min, 用 Gel Documentation System
(Syngene, Frederick, USA)观测电泳结果并照像。
1. 3摇 数据处理和统计分析

文中数据统计分析采用 SPSS 16. 0 和 SAS 9. x 进行。 方差分析采用广义线性模型(GLM)的 ANOVA 和新

复极差法多重比较(Duncan 法)。 除非特别说明,所有统计学显著水平指 琢 = 0. 05。 基因型多样性指数[18] 根

据 DGGE 分子指纹图谱,由 Quantity One(Bio鄄Rad, Hercules, USA)软件比较电泳条带的迁移率、灰度及条带

数量得到。 具体为:淤基因型丰富度(genotypic richness, S)是每个样品条带类型(OTU)的数目;于香农多样

性指数(Shannon index, H忆):H忆= -移pi ln(pi),其中 pi是由 Quantity One 软件测得的条带相对亮度;盂均匀度

指数(evenness index, J):J=H忆 / Hmax,其中 Hmax = lnS。 细菌群落结构的聚类分析采用 The complete linkage 算

法,由 Quantity One 软件实现。 基于土壤理化指标和细菌群落多样性指数的分层聚类采用离差平方和法

(Ward 法)得到。
2摇 结果与分析

2. 1摇 基本理化性质

2. 1. 1摇 湿地地表水环境质量

摇 摇 表 1 以 2 个采样点理化数据的均值代表湿地水体的理化环境。 地处南方的嘉兴石臼漾湿地其水温高出
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地处北方的白洋淀湿地约 2 益(P=0. 0005)。 白洋淀湿地水体 pH 值较嘉兴石臼漾湿地高出 0. 6—0. 8 个单

位(P<0. 0001)。 根据《地表水环境质量评价有关问题的技术规定(暂行)》 (总站综字[2004]72 号)中的规

定,白洋淀湿地府河河口地区属于重度污染地区,即地表水环境质量标准(GB 3838—2002)中的劣 V 类水质,
其水体 TN、TP、NH+

4 鄄N 浓度显著高于嘉兴石臼漾湿地微污染源水的相应浓度(平均为 IV 类水质),前者分别

是后者的 6. 5 倍、5. 1 倍和 19. 4 倍左右。 但是白洋淀湿地水体的 DO 浓度较高,最小值为 4. 92 mg / L,高于嘉

兴石臼漾湿地的最大水平(4. 70 mg / L),平均值为 9. 12 mg / L(饱和度 121% ),最大值达到 14. 83 mg / L(饱和

度 197% ),而嘉兴石臼漾湿地的 DO 水平较低,其最低浓度为 1. 80 mg / L,平均浓度为 3. 45 mg / L(饱和度

47郾 3% )。 综合比较两个湿地水体中 DO 和 pH 值的差异,这可能与白洋淀湿地水体中含有大量沉水植物、浮
游植物有关,这些植物的光合作用产氧是白洋淀湿地水体 DO 浓度较高的基本原因。 根据王为东等人[16] 的

研究,采样点 S1 距离白洋淀湿地府河入淀口最近,处于污染较重的河口区域,S5 点位于中间过渡缓冲区域,
经过淀区内大量分布的芦苇型水陆交错带的截留和净化,采样点 S5 的水质状况明显优于 S1。 嘉兴石臼漾湿

地北区和南区 2 个采样点 JX1 和 JX2 间空间跨度相对较小(1 km),且湿地过水属微污染源水,因此,2 个采样

点的整体水质条件差别不大。

表 1摇 研究区域主要水质指标

Table 1摇 Properties of water samples from study sites

研究区域
Study sites

统计值
Statistics value

水温
t / 益 pH 溶解氧

DO / (mg / L)
总氮

TN / (mg / L)
总磷

TP / (mg / L)
氨态氮

NH+
4 鄄N / (mg / L)

白洋淀湿地 平均值 Mean 30. 13b 7. 96a 9. 12a 12. 31a 0. 81a 5. 64a
Baiyangdian wetland 极小值 Minimum 30. 00 7. 62 4. 92 9. 03 0. 54 2. 29
(n=4) 极大值 Maximum 30. 30 8. 33 14. 83 15. 02 1. 07 9. 07
嘉兴石臼漾湿地 平均值 32. 35a 7. 31b 3. 45b 1. 89b 0. 16b 0. 29b
Shijiuyang wetland in 极小值 31. 50 7. 00 1. 80 1. 64 0. 12 0. 17
Jiaxing City(n=51) 极大值 33. 40 7. 50 4. 70 2. 34 0. 18 0. 48
摇 摇 同一列中平均值右上角具有相同字母表示差异不显著

2. 1. 2摇 湿地土壤性质

白洋淀湿地和嘉兴石臼漾湿地中层土壤理化性质有较大差异。 白洋淀淀区土壤以沼泽土为主,成土母质

为湖相沉积物,属偏碱性土,pH 值在 8. 1 左右,高于嘉兴石臼漾湿地。 白洋淀土壤肥沃,土质黏重,土壤中有

机质含量较高,表 2 显示 S1、S5 2 个采样点土壤全氮、全碳含量明显高于嘉兴石臼漾湿地,这也与水质规律相

一致。 值得注意的是,白洋淀湿地土壤不仅其氮和碳的绝对含量高于嘉兴石臼漾湿地,而且其 C / N 比也要高

出石臼漾湿地不少,特别是在更靠近污染较重的府河河口地区的 S1 点,相对于氮素而言,土壤有机质(碳素)
在湿地中发生了明显的累积。

表 2摇 研究区域中层土壤(20—30 cm)基本理化性质

Table 2摇 Properties of soil samples in the top 20 cm to 30 cm layer of study sites

样地编号 Plot pH 全碳 STC / (g / kg) 全氮 STN / (g / kg) C / N

S1 8. 16 20. 95 1. 06 19. 67

S5 8. 09 18. 55 1. 45 12. 83

JX1 7. 68 8. 85 0. 71 12. 39

JX2 7. 69 3. 24 0. 50 6. 53

2. 2摇 细菌群落结构多样性比较

白洋淀湿地和嘉兴石臼漾湿地芦苇根际土壤细菌群落的 DGGE 分子指纹图谱如图 2 所示,每个采样点设

2 个平行。 采用凝胶图像分析系统对 DGGE 分子指纹图谱进行分析,4 个土壤样品共有 31 种不同的 OTU(条
带类型),表明细菌的种类较为丰富;各采样点泳道中条带数目变化幅度不大,其中大部分条带在所有样品中

均有出现,但不同湿地的样品之间也存在一些差异,嘉兴石臼漾湿地 JX1 和 JX2 2 个采样点的条带主要分布
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在低变性浓度范围内,且优势条带明显,而白洋淀湿地采样点 S1 和 S5 的条带相对均匀分布于整个变性浓度

范围。
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图 2摇 白洋淀湿地和嘉兴石臼漾湿地土壤细菌群落的 DGGE 分子指纹图谱

Fig. 2摇 DGGE banding patterns of PCR-amplified bacterial 16S rRNA gene fragment in Baiyangdian wetland and Shijiuyang wetland in

Jiaxing City

土壤细菌群落的基因型丰富度、香农多样性指数和均匀度指数的 ANOVA 分析结果见表 3。 嘉兴石臼漾

湿地北区和南区 2 个样点的芦苇根际土壤细菌群落基因型丰富度、香农多样性指数和均匀度指数之间均无显

著差异,而在白洋淀湿地 2 个采样点之间,除均匀度指数外,其余 2 个指数均存在显著差异。 S5 点根际土壤

细菌群落基因型丰富度、香农多样性指数和均匀度指数均最高,并显著高于其余 3 个位点。 除基因型丰富度

外,白洋淀湿地和嘉兴石臼漾湿地芦苇根际土壤细菌群落多样性指数之间存在显著差异。

表 3摇 白洋淀湿地和嘉兴石臼漾湿地土壤细菌群落的基因型多样性

Table 3摇 Genotypic diversity indexes based on DGGE banding patterns in Baiyangdian wetland and Shijiuyang wetland in Jiaxing City

样点编号
Plot

基因型丰富度
Genotypic richness

香农指数
Shannon index

均匀度指数
Evenness index

S1 25. 5依0. 7 a 2. 768依0. 024 b 0. 855依0. 000 b

S5 28. 0依0. 0 b 2. 908依0. 038 c 0. 873依0. 011 b

JX1 25. 0依0. 0 a 2. 621依0. 025 a 0. 814依0. 008 a

JX2 25. 0依0. 0 a 2. 634依0. 044 a 0. 818依0. 014 a
摇 摇 平均值依标准差;不同字母表示处理间差异显著(P<0. 05)

对每个样品的图谱进行细菌群落结构的聚类分析结果如图 3。 嘉兴石臼漾湿地 2 个采样点的细菌群落

结构之间的相似度为 52% ,白洋淀湿地 2 个采样点细菌群落的相似度为 57% 。
3摇 讨论

3. 1摇 人工湿地构建初期和天然湿地土壤细菌群落结构多样性比较

嘉兴石臼漾湿地运行初期(1—1. 5 a)芦苇根际土壤细菌种类已经较为丰富,多样性指数相对较高。 通过

聚类分析发现,与白洋淀湿地这类经过长时间自然演化的天然湿地相比,二者土壤细菌群落多样性相似度达
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图中数字表示相似度 Figures denote similarity
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摇 图 3摇 白洋淀湿地和嘉兴石臼漾湿地土壤细菌群落结构聚类分析

系统树状图

Fig. 3摇 Dendrogram of soil bacterial DGGE banding patterns in

Baiyangdian wetland and Shijiuyang wetland in Jiaxing City

43% (图 3)。 不同地域、不同类型的湿地其动植物和微

生物的物种丰富度是不同的,一般说来,环境条件越优

越,物种丰富度也越大。 Fierer 和 Jackson 的研究表明,
土壤细菌多样性与采样点温度、纬度以及其他预测植物

和动物多样性的典型因子并无直接相关关系,而随生态

系统类型的不同而差异,且这种差异很大程度上可由土

壤 pH 值来解释,当土壤 pH 值在 7 左右时香农指数达

到最大[19]。 本研究中白洋淀湿地土壤 pH 值较嘉兴石

臼漾湿地高出 0. 4—0. 5 个单位(表 2),综合分析 2 个

湿地,基因型丰富度(S)、香农指数(H忆)和均匀度指数

(J)大致上表现在 pH 值为 8. 09 时达到最大(表 2 和表

3),由于数据较少,无法得出更加确定的规律。
除了 S 外,土壤基本理化指标和细菌多样性指数均

呈正态分布,因此采用 Pearson 相关系数来反映指标间

的相关关系。 结果表明,湿地土壤细菌群落多样性指数

(S、H忆和 J)与土壤全碳(STC)、土壤碳氮比(C / N)之间

未发现统计学上的显著相关关系,而与土壤全氮(STN)
呈现显著相关关系(S、H忆和 J 与 STN 相关性的 p 值分别为 0. 0993,0. 0334,0. 0455)。 采用 STN 线性拟合 S、
H忆和 J 的关系式分别为:S=22. 98+3郾 11伊STN,H忆=2. 44+0. 31伊STN,J= 0. 78+0. 066伊STN。 Hartman 等人发现

细菌群落结构多样性与土壤修复程度、土壤利用方式强烈相关[20]。 白洋淀属于一个萎缩的晚期湖泊,其沼泽

化和富营养化现象明显,湿地土壤中 C / N 比和 STC 含量均要高于嘉兴石臼漾湿地(表 2),白洋淀湿地土壤碳

发生了明显的蓄积。 前期研究表明,白洋淀湿地芦苇型水陆交错带具有较强的净化能力,其土壤中能够进行

旺盛的分解作用,因为碳储量相对丰富,异养细菌较为活跃,繁殖很快,而且产生了大量的 CO2,水陆交错带潜

水中较低浓度的 O2和较高浓度的 CO2都能够说明这一点[21鄄22]。 在这种情况下,微生物迫切需要氮素以建造

自己的躯体。 从而,氮素成为了湿地土壤微生物生长繁殖的限制因素。
嘉兴石臼漾湿地工程通过人为填埋植物秸秆的方式模拟白洋淀湿地天然的芦苇根孔系统,在埋植秸秆的

湿地床上种植能形成自然根孔的水生和 /或湿生植物,有效改变了湿地构建初期土壤亚表层的孔隙结构。 模

拟研究表明,植物秸秆在填埋满 8 个月后会有明显的腐烂迹象[23],可在土壤中形成较明显的孔洞。 在嘉兴石

臼漾湿地实际运行过程中,通过人为的水力调控使得湿地水位日波动 30—40 cm,这进一步加速了植物秸秆

的腐烂。 目前,整个湿地运行良好。 对运行初期(1—1. 5 a)湿地内水生植物进行调查的结果表明,石臼漾湿

地现存水生维管束植物共计 25 科 41 属 49 种,远超过人工栽植的 13 种。 人工湿地构筑时所造就的较优环境

条件有利于微生物群落多样性的提升。 但是,DGGE 分子指纹图谱(图 2)显示:相较于白洋淀湿地两个采样

点 S1 和 S5 其条带相对均匀分布于整个变性浓度范围,嘉兴石臼漾湿地 2 个采样点 JX1 和 JX2 的条带主要分

布在泳道的中上段,且优势条带明显;细菌群落基因型多样性指数 ANOVA 分析也显示,嘉兴石臼漾湿地采样

点 JX1 和 JX2 的香农指数和均匀度指数显著低于白洋淀湿地。 Allison 和 Martiny 通过模型对环境扰动与细菌

群落结构变化间的关系进行分析,结果显示:细菌群落结构对环境扰动敏感,但经过足够长的时间,细菌群落

结构组成可以恢复到扰动前的水平[24]。 嘉兴石臼漾湿地修建前以农田荒地为主,在当地没有成熟的芦苇湿

地作为参照,因此选取白洋淀湿地作为参照以期对嘉兴石臼漾湿地的健康状况进行初步评价。 本研究表明,
嘉兴石臼漾湿地在运行初期其芦苇根际土壤细菌种类迅速增加,已接近天然湿地的 60%—70% ,但嘉兴石臼

漾湿地要发展成一个以某些优势种群为主的相对稳定的顶级微生物群落结构格局需要更长时间的系统研究

来揭示。
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摇 图 4摇 湿地采样点按土壤理化指标和细菌群落多样性指数聚类分

析结果

Fig. 4 摇 Dendrogram of sampling sites in wetlands according to

soil properties and soil bacterial genotypic diversity indexes

采用离差平方和法(即 Ward 法),根据湿地土壤理

化指标、细菌群落基因型多样性指数分别对 2 个湿地的

采样点进行分层聚类,其树状图如图 4 所示。 结果表

明,按土壤理化指标测定结果进行划分,白洋淀天然湿

地和嘉兴石臼漾人工构筑生态湿地明显地被分为了 2
类;按湿地土壤细菌群落基因型多样性指数进行划分,
嘉兴石臼漾湿地的 2 个采样点和白洋淀湿地的 S1 点被

分为一类,而白洋淀湿地的 S5 点被单独分成了一类。
这表明,就土壤理化指标而言,新构筑的嘉兴石臼漾湿

地和较成熟的白洋淀湿地具有显著差异;就土壤细菌群

落基因型多样性指数而言,嘉兴石臼漾湿地的 2 个采样

点和白洋淀湿地中的 S1 采样点之间聚类距离较近,即
嘉兴石臼漾湿地土壤的细菌群落基因型多样性指数与

白洋淀湿地更靠近重污染河流———府河入淀口的地区

已较为接近,而与白洋淀湿地中经过芦苇型水陆交错带

净化之后水质相对较好的区域(S5 点)存在较大差别。
3. 2摇 水质状况对湿地土壤细菌群落结构的影响

白洋淀湿地是重度污染和高度富营养型浅水湖泊湿地,在府河河口区域,随水体污染程度的降低,根际土

壤细菌种类从 25 种增加到 28 种,香农指数和均匀度指数也呈增大趋势。 一些研究结果[25鄄27]也表明微生物群

落多样性呈现出与水环境质量协同变化的特征。 根据以往研究,由水体盐度、总溶解性固体、TP 及 DO 等指

标进行聚类分析的结果表明,本研究中的采样点 S1 和 S5 在空间梯度上分别处于玉区(污染较重河口区域)
和域区(中间过渡缓冲区域) [16]。 与水化学指标的空间梯度相对应,芦苇根际土壤细菌群落基因型多样性指

数在 2 个采样点之间表现出了差异。 随着污染梯度的降低,湿地土壤细菌群落结构朝着优化的方向发展。
与白洋淀湿地相比,嘉兴石臼漾湿地 2 个采样点根际土壤细菌种类数相差不大,JX2 采样点其基因型多

样性指数较之 JX1 虽整体变化趋势不显著但也有所增加。
白洋淀湿地 2 个采样点(S1,S5)之间的空间跨度约为 2 km,嘉兴石臼漾湿地 2 个采样点(JX1,JX2)之间

的空间跨度约为 1 km。 虽然白洋淀湿地采样点之间的空间跨度较大,但由于其芦苇型水陆交错带相对较为

成熟,两点之间由一条蜿蜒曲折的主河道相通连,空间上的水力联系较为紧密,水位年际波动幅度大(近年来

的水位年际波动范围在 0. 5—1. 5 m)且频繁(日波动约为 10 cm),造成芦苇湿地根际土壤细菌对污染梯度和

水文波动的适应性较强,再加上长期历史进化的原因,在空间梯度上其细菌群落结构较为相似,细菌群落结构

的聚类分析结果显示,采样点 S1 和 S5 的细菌群落结构相似度为 57% 。
嘉兴石臼漾湿地两个采样点(JX1,JX2)之间的空间跨度较白洋淀湿地要小(为白洋淀湿地的 1 / 2),其主

要水质指标的空间差别也较小,但由于湿地构建时间较短,湿地根际土壤细菌结构的空间趋同效应尚不明显,
受局部小尺度因子影响较大,因此采样点 JX1 和 JX2 的细菌群落结构相似度为 52% ,略低于白洋淀湿地。

嘉兴石臼漾湿地在构建和运行维护过程中采取了一系列优化调控措施,如依靠人工填埋秸秆的腐烂形成

根孔和多项水力调控措施来加强湿地的边缘水交换过程和截留净化功能,同时秸秆腐烂还可为湿地构建初期

水生植物生长提供良好的根际生物性基质。 这些措施为湿地演替初期根际微生物的发育提供了有利条件。
鉴于嘉兴石臼漾湿地还较年轻,其根际土壤细菌群落基因型多样性与较成熟的白洋淀天然湿地相比,已经相

当可观了。
4摇 结论

(1)在同一区域内,随着污染物质浓度的降低,芦苇湿地根际土壤细菌群落基因型多样性呈增大趋势;

6944 摇 生摇 态摇 学摇 报摇 摇 摇 31 卷摇



http: / / www. ecologica. cn

(2)人工构筑的嘉兴石臼漾湿地运行 1—1. 5 a,湿地北区和南区芦苇根际土壤细菌群落多样性快速

增加。
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