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封面图说: 红树林粗大的气生根———红树林是热带、亚热带海湾及河口泥滩上特有的常绿灌木或乔木群落。 由于海水环境条
件特殊,红树林植物具有一系列特殊的生态和生理特征。 其中之一就是气根,红树从根部长出许多指状的气生根露
出海滩地面,以便在退潮时甚至潮水淹没时用以通气,故称呼吸根。 在中国,红树林主要分布在海南、广西、广东和
福建省沿海,它一般分布于高潮线与低潮线之间的潮间带,往往潮差越大、红树的呼吸根就长得越高越粗大。

彩图提供: 陈建伟教授摇 北京林业大学摇 E鄄mail: cites. chenjw@ 163. com
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湿地松和马尾松人工林土壤甲烷代谢
微生物群落的结构特征

王摇 芸1,郑摇 华1,陈法霖1,曾摇 静1,陈圣宾1,Jizhong Zhou2,欧阳志云1,*

(1. 中国科学院生态环境研究中心 城市与区域生态国家重点实验室,北京摇 100085;

2. Institute for Environmental Genomics and Department of Botany and Microbiology, University of Oklahoma, Norman, OK 73019摇 USA)

摘要:土壤甲烷代谢微生物影响甲烷的产生和氧化,然而关于林型对土壤中甲烷代谢微生物群落结构影响的研究较少。 采用基

因芯片 GeoChip 3. 0 研究了湿地松人工林和马尾松人工林土壤甲烷代谢微生物群落结构特征。 结果如下,(1)两种林型的甲烷

代谢微生物群落结构存在极显著差异(P=0. 008),林型能解释其 34. 9%的变异;(2)产甲烷菌(包含甲基辅酶 M 还原 琢 亚基基

因 mcrA 的微生物)的优势菌群发生了变化,湿地松人工林的的优势菌为 Methanocorpusculum labreanum Z,马尾松人工林的优势

菌群除 Methanocorpusculum labreanum Z 外,还包括产甲烷古菌和 Methanosarcina mazei Gol;(3)甲烷营养菌(包含甲烷单加氧酶

基因 pmoA 基因的微生物)的优势菌为域型,有 3 种不可培养细菌只在湿地松人工林检测到,在马尾松人工林中未检测到;(4)

mcrA 基因丰度或同源基因数量与土壤容重正相关,与土壤粘粒含量呈显著负相关;pmoA 基因信号强度或多样性指数与土壤全

碳含量、全磷含量和速效氮含量显著正相关。 总之,相比本地种马尾松人工林,引进种湿地松人工林的土壤甲烷代谢微生物群

落结构发生了显著变化。

关键词:功能基因芯片(GeoChip 3. 0);mcrA 基因;pmoA 基因;湿地松人工林;马尾松人工林

Research of methane metabolic microbial community in soils of slash pine
plantation and Masson pine plantation
WANG Yun1, ZHENG Hua1, CHEN Falin1, ZENG Jing1, CHEN Shengbin1, ZHOU Jizhong2, OUYANG
Zhiyun1,* 摇
1 State Key Laboratory for Urban and Regional Ecology, Research Center for Eco鄄environmental Sciences, Chinese Academy of Sciences, Beijing

100085, China

2 Institute for Environmental Genomics and Department of Botany and Microbiology, University of Oklahoma, Norman, OK 73019, USA

Abstract: Methane is the second most abundant greenhouse gas in the atmosphere. Methane metabolic microbial community
in soil affect the production and oxidation of methane. Land use type significantly influence methane release from soil and
methane metabolic microorganisms. China has the biggest plantation area in the world. In central and Southern China,
Masson pine (Pinus massoniana) and slash pine (Pinus elliottii) plantations account for 59% of the forested areas. What
effect of plantation, especially the introduced slash pine plantation, on methane metabolic microbial community deserves
much concern. While little has been researched about effects of forest type on methane metabolism community in soil.
Molecular technique is a good way to reveal the community of methane metabolic microorganisms. Functional gene
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microarray is quantitative and it can link structure to function of soil microbial community. Thus it is a good way to reveal
the soil microbial community involved in methane metabolism. Using the third generation functional gene microarray
(GeoChip 3. 0), this research studied structure of methane metabolic soil microbial community in Masson pine and slash
pine plantations in red soil. For each type of forest plantation, we randomly selected 5 plots on independent stands in
Yanshan District and Lingui County located in Guilin city in Guangxi Province, Southern China. In each plot, three
subsamples within the area of 10 m 伊 10 m were randomly chosen. For each subsample, five 0 to 10 cm depth soil cores
were extracted using a 3. 5 cm diameter auger and were composite into one subsample.

The results showed that, (1) there was no significant difference among forest types in the normalized signal intensity or
diversity of either the whole methane metabolic microbial community, methanogenus or methanotrophs. (2) there was
significant difference in methane metabolized microbial community (P=0. 007). Forest type explained 34. 9% variation of
soil methane metabolic microbial community. (3) there was significant difference in methanogenus (microorganisms include
pmoA genes) community (P = 0. 015), forest type explained 45. 5% variation of methanogenus community in soil. The
dominant species of methanogenus differed between forest types. The dominant species of methanogenus in the slash pine
plantations was Methanocorpusculum labreanum Z. While the dominant species in the Masson pine plantations also included
uncultured methanogenic archaeon and Methanosarcina mazei Gol in addition to Methanocorpusculum labreanum Z. (4)
There was also a strong trend that Masson pine plantation and slash pine plantation differed in methanotrophs
(microorganisms include pmoA genes) (P = 0. 068). Among methanotrophs, 4 genes from uncultured bacteria were only
found in the slash pine plantation, which could not be found in the Masson pine plantation. (5) The signal intensity or
gene number of mcrA genes family was positively correlated with soil bulk density, and negatively correlated with soil clay
content. The signal intensity or Shannon鄄Wiener diversity of pmoA genes family was positively correlated with content of total
carbon, total phosphorus and available nitrogen content in soil.

Thus, compared with the native Masson plantations, the introduced slash pine plantations had significantly changed the
original methane metabolism community structure.

Key Words: functional gene array ( GeoChip 3. 0 ); mcrA genes; pmoA genes; slash pine plantation; Masson
pine plantation

甲烷是仅次于二氧化碳的第二大温室气体。 土壤中的甲烷代谢微生物包括产甲烷菌和甲烷营养菌,分别

影响着甲烷的产生和氧化。 土壤中的产甲烷菌是大气甲烷的唯一生物源[1],甲烷营养菌是以甲烷为唯一能

源和碳源的细菌,对甲烷减排意义重大。 关于甲烷代谢微生物的研究多集中在甲烷的源中,即湿地和稻田

中[2鄄3],而在甲烷的汇中研究较少,如旱地和林地土壤[2]。 据估计,全球每年从大气进入旱地和林地土壤而被

甲烷营养菌氧化的甲烷数量约占全球大气甲烷总汇的 6% [1]。 因而研究旱地和林地中甲烷代谢微生物对明

确甲烷排放规律意义重大。
土壤甲烷氧化菌的群落结构和多样性受以下措施的影响,如施肥种类[3鄄4]、放牧强度[5]、土地利用类

型[6鄄7]等。 牧场经辐射松(Pinus radiata)造林后会减缓甲烷排放,域型甲烷营养菌增加[6],在经过 30 a 的造林

后,土壤中的甲烷氧化菌的优势菌由玉型变为域型[8]。 草地造林后甲烷释放减少,可能是由土壤中甲烷氧化

菌的数量增加,而非群落结构引起[9]。 产甲烷菌是一种专性厌氧古菌,其群落结构受植被类型等因子的

影响[10]。
在我国南方红壤区,引进种湿地松(Pinus elliottii)人工林和本地种马尾松(Pinus massoniana)人工林是两

种重要的人工林类型,占我国中部和南部造林面积的 59% [11]。 大规模的引进种湿地松人工林会引起包括甲

烷代谢微生物在内的原有生态系统如何变化值得关注[12]。 马尾松人工林和湿地松人工林的土壤甲烷代谢微

生物群落结构特征鲜有报道。 分子生物学技术是辨析甲烷代谢微生物多样性的重要手段[3],功能基因芯片

9542摇 8 期 摇 摇 摇 王芸摇 等:湿地松和马尾松人工林土壤甲烷代谢微生物群落的结构特征 摇
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具有半定量[13],结构与功能联系密切[13鄄14]等优点。 本文应用功能基因芯片 GeoChip 3. 0,研究了马尾松人工

林和湿地松人工林土壤甲烷代谢微生物群落结构,以期为合理地评价林型引起的土壤甲烷代谢微生物群落结

构变化提供基础数据。
1摇 材料与方法

1. 1摇 研究区概况与取样

本研究在我国广西省桂林市的雁山区和临桂县开展地处。 样地地处 24. 925—25. 120毅N, 110郾 245—
110郾 328毅E 之间,气候属于亚热带季风湿润气候,多年年均温 19. 9 毅C,年降雨量 1585 mm。 以林龄为 20 a 左

右的湿地松人工林和马尾松人工林为研究对象[15]。 人工林每 3—4 a 抚育 1 次,包括乔木下表土疏松以及林

下植被的砍伐。 本研究所有调查均在人工抚育 2—3 a 之后进行。
于 2009 年 9 月 9 日进行取样。 每种林型各选取 5 个样地,每个样地取 3 个样方。 样方面积 10 m伊10 m,

每个样方中用直径为 3. 5 cm 的土钻取 5 个土样,并混合为 1 个子样,每个样地的 3 个子样再混合为 1 个,共
取混合样 10 个。 取样深度为 0—10 cm[16],距离优势树种的主干为 50 cm[17]。 土样放在冰盒中,3 d 内运回实

验室处理。
1. 2摇 实验方法

在实验室,一部分土样储存于-80 益的冰箱中,用于分子生物学研究;另一部分土样风干,参考常规方法

进行土壤理化性质分析[18]。 其中土壤碳含量用元素分析仪(Vario EL III, Germany) 测定,主要的土壤因子的

变异如表 1。 土壤宏基因组 DNA 的提取方法主要参考文献[19]进行,主要步骤包括用硫酸铝溶液去除土壤中

的腐植酸、玻璃珠破碎细胞壁、酚沉淀蛋白质和异丙醇沉淀核酸。 基因多样性的检测通过第三代功能基因芯

片 GeoChip 3. 0 实现,主要包括 DNA 的荧光标记、DNA 的杂交以及成像,具体实验步骤参考文献[20]完成。 甲

烷代谢微生物主要包括产甲烷菌和甲烷营养菌。 产甲烷菌以甲基辅酶 M 还原酶 琢 亚基 mcrA 基因表征[21],
甲烷营养菌以甲烷氧化基因可溶性甲烷加单氧酶羟化酶基因 mmox 和甲烷单加氧酶基因 pmoA 表征[3]。

表 1摇 两种林型的主要土壤因子

Table 1摇 Main soil factors under two forest types

林型
Forest type pH 含水量

/ SM / %
容重 BD
/ (g / cm3)

全碳含量 TC
/ (g / kg)

全氮含量 TN
/ (g / kg)

全磷含量 TP
/ (滋g / g)

有效氮含量 AN
/ (滋g / g)

粘粒含量
Clay content / %

S 4. 88依0. 10a 20. 8依0. 8a 1. 13依0. 03a 21. 6依0. 4a 1. 67依0. 09a 322依37a 116依2a 21. 6依1. 2a

M 4. 25依0. 48b 18. 2依1. 9b 1. 23依0. 79a 19. 5依1. 6a 1. 55依0. 11a 184依12b 94依7b 12. 6依1. 1b
摇 摇 同列不同字母表示在 P<0. 05 水平上差异显著; S: 湿地松人工林,M: 马尾松人工林

1. 3摇 数据分析与统计

基因的香农多样性指数通过以下公式实现[22]。

H忆 = - 移pi 伊 lnpi (1)

pi = ni / N (2)
式中,ni是某个特定基因第 i 个探针的信号强度,N 是所有探针的信号强度和。

甲烷代谢微生物群落结构用去趋势主成分分析 (DCA) 的二维排序图体现,通过 Canoco 4. 5 实现。 两种

林型之间的信号强度通过独立样本 T 检验完成,在 SPSS 16. 0 软件(SPSS Inc. , Chicago, IL, USA)中进行。
甲烷代谢微生物群落的多元方差分析通过 R 语言(R Core Development Team, 2009) 中 vegan 数据包的 adonis
程序实现,其中的 R2 表示因子解释变异的能力。 聚类分析通过 Cluster (http: / / rana. stanford. edu)进行,通过

Treeview (http: / / rana. stanford. edu / ) 可视化。 甲烷代谢群落结构与环境因子之间的相关分析通过 SPSS
16郾 0 软件实现。
2摇 结果与分析

2. 1摇 湿地松人工林和马尾松人工林土壤甲烷代谢微生物基因多样性

在 5 个湿地松人工林和 5 个马尾松人工林样地中,共检测到 39 种参与甲烷循环的基因。 单因素方差分
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摇 图 1摇 甲烷代谢微生物群落结构去趋势对应分析双轴图

Fig. 1摇 Detrended correspondence analysis (DCA) biplot of

methane cycling genes

S1,S2,…,S5 湿地松人工林的 5 个样地; M1,M2,…,M5 马尾

松人工林的 5 个样地; S1,S2,…,S5 Five plots of slash pine

plantation; M1,M2,…,M5 Five plots of Masson pine plantation

析表明,产甲烷菌(包含甲基辅酶 M 还原酶 琢 亚基 mcrA 基

因),甲烷营养菌(包含甲烷氧化基因可溶性甲烷加单氧酶

羟化酶基因 mmox 和甲烷单加氧酶基因 pmoA)的信号强

度、信号点个数以及基因多样性指数在两种林型间无显著

差异(表 1)。
2. 2摇 湿地松人工林和马尾松人工林的甲烷代谢微生物群

落结构

去趋势对应分析二轴排序图能较好的区分土壤甲烷

代谢微生物群落结构(图 1)。 第一轴能解释土壤甲烷代谢

微生物群落结构变异 32. 1%的变异,第二轴解释 12. 6%的

变异。 马尾松人工林在第一轴上的得分极显著高于湿地

松人工林 (P=0. 0001)。 多元方差分析表明,两种林型的

甲烷代谢微生物群落结构存在显著差异(P=0. 008,表 2),
林型解释了甲烷代谢微生物群落结构 34. 9% 的变异

(表 2)。

表 1摇 湿地松和马尾松人工林的甲烷代谢微生物基因多样性(n=5)

Table 1摇 Diversity of methane cycling microbial community in slash pine and Masson pine plantation (n=5)

林型
Forest type

同源基因个数
Gene numbers

mcrA mmox pmoA

同源基因信号强度和
Sum of normalized signal intensity

mcrA mmox pmoA

同源基因香农多样性指数
Shannon鄄Wiener diversity index of genes

mcrA mmox pmoA

S 6. 20依0. 80a 1(0,0)a 18. 60依0. 81a 4. 69依0. 82a 0. 39依0. 09a 10. 77依0. 95a 1. 51依0. 11a 0. 016依0. 004a 2. 81依0. 06a

M 6. 80依0. 80a 1(1,1)a 14. 20依2. 33a 6. 19依0. 29a 0. 53依0. 05a 8. 10依1. 52a 1. 66依0. 09a 0. 022依0. 002a 2. 49依0. 17a

摇 摇 表中数字为均值加减标准误,其中mmox 的基因数不正态,表现形式为中位数(0. 25 分位数,0. 75 分位数),同列不同字母表示差异显著;S:湿地松人

工林 Slash pine plantation;M:马尾松人工林Masson pine plantation

表2摇 基于 adonis方程的林型间甲烷代谢微生物群落结构多元方差分析

Table 2摇 Adonis鄄based multivariate analysis of methane cycling microbial community in two forest types

林型对比
Forest type
comparison

甲烷代谢基因
methane cycling genes

R2 F P

甲基辅酶M 还原酶 琢
亚基基因mcrA genes

R2 F P

甲烷单加氧酶基因
pmoA genes

R2 F P

S鄄M 0. 349 4. 31 0. 008 0. 455 6. 69 0. 015 0. 231 2. 40 0. 068

2.3摇 两种林型中产甲烷菌(包含 mcrA 基因的微生物)的群落结构

10 个样地中包含mcrA 基因的微生物以古菌占优势。 两种林型中包含mcrA 基因的微生物群落结构存在显著不

同(P=0. 015),林型能解释包含mcrA 基因微生物群落结构变异的45. 5%(表2)。 两种林型包含mcrA 基因的优势菌

群发生了变化(图 2),湿地松人工林的优势菌群仅为广古菌门的 Methanocorpusculum labreanum Z,马尾松人工林的

优势菌群包括不可培养的产甲烷古菌 47155118,Methanosarcina mazei Gol 和广古菌门的 Methanocorpusculum
labreanum Z。 把包含 mcrA 基因的微生物群落作聚类分析,结果相同林型的样地能聚到一起,5 个湿地松样地中的 3
个以及 5 个马尾松人工林的 3 个都能分别聚到一起(图 2)。

包含 mcrA 基因的微生物群落可以分两个类。 第一类中信号强度最强的是广古菌门的 Methanocorpusculum
labreanum,能在两种林型的样地中都能找到,属于优势菌种。 第 1 类基因在湿地松人工林中分布较多,在马

尾松人工林林中分布较少,但是其信号强度在两种林型中无显著差异。 第 2 类主要在马尾松人工林土壤中出

现,在湿地松人工林土壤中出现较少,其中,不可培养的古菌 GZfos17A3 只在马尾松人工林检测到;不可培养

的古菌 46389797 在湿地松人工林的两个样地中出现,马尾松人工林的信号强度显著高于湿地松人工林。
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图2摇 两种林型的mcrA基因聚类分析

Fig. 2摇 Cluster analysis of mcrA genes under two forest restoration types

S1—S5 为湿地松人工林的5 个样地,M1—M5 为马尾松人工林的 5 个样地; 灰色表示信号强度为 0,红色表示信号强度的大小,颜色越深,信号强度

越大;数字表示基因库(NCBI)登录号,数字后面的字母 A 表示古菌,B 表示细菌,字母后面的描述表示微生物的种类;图右侧的数字为根据基因的

分组

2. 4摇 两种林型中甲烷营养菌(包含 pmoA 基因的微生物)的群落结构

10 个样地中所检测到的包含 pmoA 基因的微生物都属于细菌,以不可培养细菌占优势。 两种林型的包含

pmoA 基因的微生物群落结构存在明显不同(P = 0. 068),林型解释了包含 pmoA 基因的微生物群落结构

23郾 1%的变异(表 2)。 不可培养细菌 5982474、1561452 和 1434169 只在湿地松人工林检测到,在马尾松人工

林中未检测到。 pmoA 基因的信号强度聚类表明,相同林型的样地能聚到一起,5 个湿地松人工林的样地,有 4
个能聚在一起(图 3)。

在包含 pmoA 基因的微生物群落中(图 3),第 1 类微生物都为不可培养细菌,其在湿地松中的信号强度是

马尾松人工林的 2. 10 倍,但由于样地之间存在很大的变异,林型间的 pmoA 基因的信号强度差异不显著(P =
0. 07)。 第 2 类包含的微生物种类较多,其中不可培养细菌 46392666 和 341782 和 Nocardioides sp. JS614 是

优势菌群,在两种林型间的信号强度无显著差异。 第 3 类属于不可培养域型的甲烷营养菌,在两种林型的每

个样地中都能检测到,并且信号强度最高,在两种林型间的信号强度无显著差异。 第 4 类 (厚壁菌门

Firmicutes 的 341784 和不可培养的 alpha 变型菌门的 588266)在湿地松人工林的信号强度显著高于马尾松人

工林。
2. 5摇 甲烷代谢基因与环境因子之间的关系

如表 3 所示,mcrA 基因丰度或同源基因数量与土壤容重正相关(P<0. 1),与土壤粘粒含量呈显著负相关

(P<0. 05);与全磷含量、有效氮含量和土壤含水量相关不显著(P>0. 1)。 pmoA 基因信号强度或基因多样性

与土壤全碳、全磷和速效氮含量显著正相关(P<0. 05);与土壤容重、含水量和粘粒含量相关不显著(P>0. 1)。

表 3摇 甲烷代谢基因多样性与环境因子之间的相关系数(n=10)

Table 3 摇 Correlation coefficients among methane metabolism genes and environmental factors (n=10)

相关系数
Correlation
coefficients

容重
Bulk

density

粘粒含量
Clay

content

全碳含量
Total carbon

content

全磷含量
Total phosphorus

content

有效氮含量
Available nitrogen

content

含水量
Moisture

mcrA genes 0. 559* -0. 670** 0. 634** ns ns ns

pmoA genes ns ns 0. 641**(0. 684**) 0. 654**(0. 681**) 0. 734**(0. 698**) ns

摇 摇 表中数字为与基因信号强度之间的相关系数,加粗的字体表示与基因种类的相关系数;括号内的数字表示与基因多样性之间的相关系数;

ns 表示相关不显著(P>0. 1),* 表示存在强烈的相关趋势(0. 05<P <0. 1),**表示显著相关(P <0. 05)
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图 3摇 两种林型的 pmoA 基因聚类分析

Fig. 3摇 Cluster analysis of pmoA genes under two forest restoration types

S1—S5 为湿地松人工林的 5 个样地,M1—M5 为马尾松人工林的 5 个样地;灰色表示信号强度为 0,红色表示信号强度的大小,颜色越深,信

号强度越大;数字表示基因库(NCBI)登录号,数字后面的字母 B 表示细菌,字母后面的描述表示微生物的种类; 图左侧和右侧的数字为根

据信号强度的分组

3摇 讨论

3. 1摇 产甲烷菌的群落结构

由于甲烷是在厌氧条件下产生的,森林土壤中的产甲烷菌的 mcrA 基因很少有研究。 本研究中包含 mcrA
基因产甲烷菌的信号强度在两种林型没有显著差异,但是群落结构存在显著差异 (表 1,图 1,表 2)。
Methanosarcina mazei Gol 所属的甲烷八叠球菌属 Methanosarcina 在酸性泥炭地中是优势菌[21]。 本研究中

Methanosarcina mazei Gol 只在马尾松人工林检测到,并且丰度较高,而在湿地松人工林中未检测到(图 2)。 这

可能与所研究的马尾松人工林样地的土壤 pH 值显著低于湿地松人工林有关(表 1)。 优势菌对于甲烷产生

的影响需要进一步采用结合同位素标记方法或者 RNA 技术来进一步确定。
3. 2摇 甲烷营养菌的群落结构

本研究中甲烷氧化基因 pmoA 和 mmox 在两种林型的信号强度没有显著差异,但是群落结构存在显著差

异(图 1,表 2)。 Zheng 等[7]研究表明,退化区的甲烷营养菌的数量显著低于恢复区和农作区,并且其群落结

构存在明显不同。 Knief[23]等研究表明林地土壤甲烷氧化速率高于农田土壤,并且其群落结构也存在明显不

同。 林地比草地是更大的甲烷汇;自然地是比人工管理地更大的甲烷汇[24]。 这可能与本研究的对象都为人

工林,两种人工林之间的差异小于以上研究对像间的差异引起的。 尽管差异并未达到显著水平,湿地松人工

林的甲烷营养菌的种类、丰度和多样性都明显高于马尾松人工林。 林型解释了甲烷营养菌 23. 1%的群落变

异,这种变异主要体现在种类上的差别。
在甲烷氧化基因中,更多的 pmoA 基因而非 mmox 基因被检测到。 这是因为 pmoA 基因更具普适性[7]。 甲

烷营养菌据生理特征可分为三类:玉型,域型和愈型,其中玉型和愈型,通过核酮糖单磷酸途径同化甲醛为自

身生物量;而域型则通过丝氨酸途径同化甲醛[1]。 本研究中,不可培养的 II 型甲烷菌 144144 在两种林型的

10 个样地中都能检测到,并且丰度最高(图 3),不可培养细菌占甲烷营养菌种类的多数。 尽管 II 型甲烷营养

菌容易出现在甲烷含量较高,低氧、低氮和(或)低铜的环境中[1],如水稻土[3],域型甲烷营养菌也是新西兰的
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外来种辐射松林地中的优势菌[6]。 而 Zheng 等[7]研究表明 I 型甲烷营养菌(包含 pmoA 基因)是旱地红壤的

优势菌。 这可能与本研究中土壤氮素含量(表 1)显著低于其研究地的土壤氮素有关[1,7]。 由于大部分甲烷营

养菌为不可培养细菌,不同林型甲烷氧化优势菌对于甲烷氧化速率的影响需要进一步采用结合同位素标记方

法或者 RNA 技术来进一步确定。
3. 3摇 甲烷代谢基因与土壤性质之间的关系

本研究中 mcrA 基因丰度与土壤容重呈明显的正相关趋势(表 3)。 这可能是因为较大的土壤容重,造成

较小的土壤孔隙度,进而促进了产甲烷基因丰度的提高。 mcrA 基因丰度与土壤粘粒含量显著负相关(表 3)。
Sass 和 Fisher[25]研究表明粘粒含量高的土壤甲烷释放较少。 mcrA 的基因种类数与土壤全碳含量存在显著正

相关关系(表 3),可能是包括乙酸在内的土壤碳为甲烷的产生提供了底物引起的。
pmoA 基因多样性与土壤全磷含量之间呈相关关系(表 3)。 Zheng 等[7]认为玉型甲烷营养菌与土壤速效

磷含量呈显著正相关关系。 这可能与土壤营养元素为甲烷营养菌的产生提供了基质引起的。 Meta 分析表

明,旱地甲烷营养菌处于氮限制状态[24],这也就很容易的解释了 pmoA 基因多样性与土壤速效氮含量之间呈

显著正相关关系(表 3)。 pmoA 基因多样性与土壤全碳、全氮和全磷含量之间显著正相关。 这表明湿地松人

工林和马尾松人工林中,氮肥和磷肥施用可能利于土壤甲烷营养菌的增加,从而利于增加森林土壤中的甲烷

汇的作用。
本文采用功能基因芯片 GeoChip 3. 0 研究了林型对甲烷代谢基因多样性的影响。 结果表明湿地松人工

林和马尾松人工林两种林型的甲烷代谢微生物群落结构存在极显著差异,林型解释了其变异的 34. 9% 。 两

种林型包含产甲烷菌的优势菌不同,湿地松人工林的的优势菌为Methanocorpusculum labreanum Z,马尾松人工

林的优势菌群除 Methanocorpusculum labreanum Z 外,还包括产甲烷古菌、Methanosarcina mazei Gol。 甲烷营养

菌的优势菌为域型,有 3 种不可培养细菌只在湿地松人工林检测到,在马尾松人工林中未检测到。 总之,相比

本地种马尾松人工林,引进种湿地松人工林土壤甲烷代谢微生物群落结构发生了显著变化。 pmoA 基因信号

强度或多样性指数与土壤全碳含量、速效氮含量和全磷含量之间显著正相关。
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