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基于高通量测序的鄱阳湖典型湿地土壤细菌群落特征
分析
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１． 江西师范大学鄱阳湖湿地与流域研究教育部重点实验室， 南昌　 ３３００２２

２． 江西师范大学地理与环境学院， 南昌　 ３３００２２

摘要：本研究采用高通量测序技术分析了鄱阳湖典型湿地土壤细菌群落特征。 测序结果表明，不同植被土壤细菌群落丰度与多

样性的排序相同：苔草带＞苔草⁃虉草带＞芦苇带＞泥滩带＞藜蒿带。 沿湖面至坡地，空间位置相近的土壤细菌群落结构具有更大

的相似性，苔草⁃虉草带、苔草带和芦苇带的细菌群落结构相近，泥滩带和藜蒿带的细菌群落结构差异较大。 变形菌门（３０．０％）

是湿地土壤平均相对丰度最高的门，其次为酸杆菌门（１６．７％）和绿弯菌门（１６．５％）；多数门分类细菌相对丰度沿湖面至坡地存

在一定变化趋势。 硝化螺菌属是第一大属分类水平细菌群落。 在土壤化学指标中，与鄱阳湖湿地细菌群落相关性较大的是总

磷、铵态氮和有机质含量。 以上研究结果表明，鄱阳湖湿地不同植被土壤细菌群落具有结构性差异，但沿湖面至坡地存在规律

性变化。
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ｒｅｆｌｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｙｃｌｅ ｉｎ ｔｈｅ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｙｓｔｅｍ ｏｆ Ｐｏｙａｎｇ Ｌａｋｅ ｗｅｔｌａｎｄ． Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｍａｎｙ ｎｏｒａｎｋ ｏｒ
ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ ｇｅｎｅｒａ， ｍａｋｉｎｇ ｉｔ ｄｉｆｆｉｃｕｌｔ ｔｏ ｓｔｕｄｙ ｔｈｅｉｒ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ． Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌａ ａｎｄ
ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ＴＰ， ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ， ａｎｄ ＳＯＣ ｈａｄ ｍｏｒｅ ｒｅｌｅｖａｎｃｅ ｔｏ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ． Ｔｈｅ
ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｍｏｎｇ ｓｏｉｌｓ ｃｏｖｅｒｅｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｐｌａｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｐｏｙａｎｇ Ｌａｋｅ ｗｅｔｌａｎｄ， ａｎｄ ｔｈｅｓｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｈａｄ ｒｅｇｕｌａｒ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｌｏｎｇ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｌａｋｅ ｓｕｒｆａｃｅ ｔｏ
ｔｈｅ ｓｌｏｐｉｎｇ ｆｉｅｌｄ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｐｏｙａｎｇ Ｌａｋｅ ｗｅｔｌａｎｄ； ｈｉｇｈ ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ； ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

湿地作为陆地与水生生态系统的过渡区域，独特的水土界面环境和较高的生物生产力促进了碳、氮、磷等

元素的快速循环转化，是陆地地表元素迁移和转化的重要场所。 微生物是湿地生态系统的分解者，在湿地物

质能量循环中起着重要作用［１］。 查明湿地微生物群落结构及分布特征，有助于分析微生物与环境因子的关

系，阐明湿地元素迁移转化的机理，为制定合理的湿地管理策略提供科学依据。 随着分子生物学的发展，尤其

是低成本、自动化的高通量测序技术［２］的应用，能同时对样品中的优势物种、稀有物种及一些未知的物种进

行检测，获得样品中的微生物群落组成，在水体［２⁃５］、沉积物［６⁃７］ 和土壤［８⁃１０］ 微生物群落结构研究中得到广泛

应用。
鄱阳湖是我国第一大淡水湖，也是生态多样性丰富的淡水湿地系统。 鄱阳湖湿地是我国重要的生态功能

保护区，是世界自然基金会划定的全球重要生态区，承担着调洪蓄水、调节气候、降解污染等多种生态功能，也
是白鹤、东方白鹳和小天鹅等数百种珍稀水鸟的越冬地［１１］。 由于鄱阳湖湖盆的独特自然地理特征，鄱阳湖湿

地生态环境受水位变化影响大，湿地植物群落沿水分梯度分布，呈现条带状的总体格局［１２⁃１３］。 鄱阳湖湿地不

同植被土壤微生物群落结构有何特征？ 这种群落结构特征与碳、氮、磷等土壤化学指标有何关系？ 阐明这些

问题对深入理解鄱阳湖湿地生态系统的物质和能量循环具有重要意义。 目前鄱阳湖湿地微生物群落的研究

较少，主要包括不同湿地植物土壤微生物量［１４］、土壤微生物群落对碳源的利用［１５］、湖泊沉积物及水体的微生

物群落结构［７，１６⁃１７］等方面的研究，尚缺少对鄱阳湖不同湿地植物土壤微生物群落结构及其与环境因子关系的

研究。
本次研究选择鄱阳湖典型自然湿地，基于高通量测序分析不同湿地植被土壤的细菌群落特征，探讨细菌

群落与土壤化学指标的关系，为鄱阳湖生态管理提供科学依据。
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１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

本次研究选择赣江主支河口附近的鄱阳湖典型湿地进行，该典型湿地（图 １）地形由陆地向湖区逐渐倾

斜，走向与湖水退水方向一致。 最高处毗邻赣江河堤，高程约为 １８．４ ｍ。 近湖区地势相对平坦，与鄱阳湖大湖

面相接，高程约为 １１．２ ｍ。 湿地受水位季节性变化影响显著，枯水期水位下降，沿湖面至坡地分布泥滩带、苔
草⁃虉草带、苔草带、芦苇带和藜蒿带；丰水期水位上涨，除藜蒿带和部分芦苇带外大部分洲滩被淹没。 洲滩土

壤粒径由湖面至坡地逐渐变大，砂性土壤比例增大。

图 １　 研究区位置及采样点示意图

Ｆｉｇ．１　 Ｓｋｅｔｃｈ ｍａｐ ｏｆ ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ ａｎｄ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

１．２　 土样采集与理化分析

枯水期 ２０１４ 年 １１ 月 ２ 日分别在泥滩带、苔草⁃虉草带、苔草带、芦苇带和藜蒿带采集土壤样品。 每处土

样采用 Ｓ 型 ５ 点取样法，取样深度为 ０—１０ ｃｍ。 采集的每处 ５ 个土样分为两部分，一部分用于化学指标测试，
另一部分充分混合用于 ＤＮＡ 提取和高通量测序。

土壤总氮（ＴＮ）经过浓硫酸⁃高氯酸消解后，采用氯化钾溶液提取⁃分光光度法（ＨＪ ６３４—２０１２）测定，总磷

（ＴＰ）采用碱熔⁃钼锑抗分光光度法（ＨＪ ６３２—２０１１）测定，铵态氮（ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ）和硝态氮（ＮＯ－

３ ⁃Ｎ）采用氯化钾溶液

提取－分光光度法（ＨＪ ６３４—２０１２）测定，总有机质（ＳＯＣ）采用重铬酸钾容量法（ＧＢ９８３４⁃８８）测定。
１．３　 细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因测序

采用 Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ．􀳏 Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ（Ｏｍｅｇａ Ｂｉｏ⁃ｔｅｋ， Ｎｏｒｃｒｏｓｓ， ＧＡ， Ｕ．Ｓ．）提取土壤总 ＤＮＡ，利用 １％琼脂糖凝

胶电泳检测抽提的基因组 ＤＮＡ。 对 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的 Ｖ３⁃Ｖ４ 高变区片段进行 ＰＣＲ 扩增，引物序列［１８］为 ３３８Ｆ
（５′⁃ ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ⁃３′）和 ８０６Ｒ（５′⁃ ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃ ３′）。 扩增条件为：９５ °Ｃ 预

变性 ２ ｍｉｎ，接着进行 ２５ 个循环，包括 ９５°Ｃ 变性 ３０ ｓ，５５°Ｃ 退火 ３０ ｓ，７２°Ｃ 延伸 ３０ ｓ；循环结束后 ７２°Ｃ 最终

延伸 ５ 分钟。 每个样本 ３ 个重复，将同一样本的 ＰＣＲ 产物混合后用 ２％琼脂糖凝胶电泳检测，使用

ＡｘｙＰｒｅｐＤＮＡ 凝胶回收试剂盒（ＡＸＹＧＥＮ 公司）切胶回收 ＰＣＲ 产物，Ｔｒｉｓ＿ＨＣｌ 洗脱；２％琼脂糖电泳检测。 参照

电泳初步定量结果，将 ＰＣＲ 产物用 ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭ⁃ＳＴ 蓝色荧光定量系统（Ｐｒｏｍｅｇａ 公司）进行检测定量，按照每

个样本的测序量要求，进行相应比例的混合。 测序在上海美吉生物医药科技有限公司的 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ
ＰＥ３００ 平台进行。
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１．４　 生物信息处理

利用 Ｍｏｔｈｕｒ（Ｖ．１．３６．１）对原始 ＤＮＡ 序列进行过滤处理，去除嵌合体，得到优化序列；按照 ９７％相似性将

优化序列划分可操作分类单元（ＯＴＵ，Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ）；基于 ＯＴＵ 进行稀释性曲线分析，并计算

Ｃｈａｏ１ 丰度指数、覆盖度（Ｃｏｖｅｒａｇｅ）和 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数。 利用主成分分析（ＰＣＡ）分析各样间 ＯＴＵ 相似

性。 对比 Ｓｉｌｖａ（Ｒｅｌｅａｓｅ１１９， ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ａｒｂ－ｓｉｌｖａ．ｄｅ）１６Ｓ ｒＲＮＡ 数据库，采用 ＲＤＰ Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｒｄｐ．ｃｍｅ．
ｍｓｕ．ｅｄｕ ／ ）贝叶斯算法对 ９７％相似水平的 ＯＴＵ 代表序列进行分类学分析，并在各个分类水平上统计每个样品

的群落组成；利用冗余分析研究土壤化学指标与细菌群落的关系。

２　 结果

２．１　 细菌群落丰度、多样性和结构差异

５ 个土壤样品的高通量测序共得到 １３４ ２２３ 条高质量序列，平均长度为 ４３８．５０ ｂｐ。 以 ９７％相似度划分，
共得到 ２ ０７２ 个 ＯＴＵｓ。 表 １ 为 ５ 个土壤样品中的优化序列、ＯＴＵ 数量及多样性指数。 各样品文库的覆盖率

（Ｃｏｖｅｒａｇｅ）范围为 ９９．０４％—９９．６５％，说明土样中基因序列被检出的概率很高，本次测序结果能够代表湿地土

壤细菌群落的真实情况。
表 １ 为反映鄱阳湖湿地土壤细菌丰度和多样性的相关指数。 Ｃｈａｏ１ 指数用于估算样品中所含 ＯＴＵ 总

数，反映了菌群丰度，Ｃｈａｏ１ 越大说明细菌群落丰度越高。 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数反映细菌群落 ａｌｐｈａ 多样性指数，
Ｓｈａｎｎｏｎ 值越大，说明细菌群落多样性越高。 由表 １ 可知，５ 种植被土壤细菌群落丰度与多样性的排序是一致

的：苔草带（Ｓ３）＞苔草－虉草带（Ｓ２）＞芦苇带（Ｓ４）＞泥滩带（Ｓ１）＞藜蒿带（Ｓ５）。

表 １　 鄱阳湖湿地土壤细菌丰度与多样性

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ Ｐｏｙａｎｇ Ｌａｋｅ ｗｅｔｌａｎｄ

采样点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅ

序列
Ｒｅａｄｓ

９７％ 相似水平 Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ

ＯＴＵｓ Ｃｈａｏ１ 指数 覆盖率 Ｃｏｖｅｒａｇｅ Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

Ｓ１ ２７９５２ ９５２ １００５ ０．９９６５ ５．６２

Ｓ２ ２２９２０ １１５４ １２３６ ０．９９３９ ５．９７

Ｓ３ ２２９２０ １１６７ １２７３ ０．９９４３ ６．０５

Ｓ４ １８７０３ ９７９ １１４５ ０．９９０４ ５．９２

Ｓ５ ２４６１９ ７７３ ８４４ ０．９９６５ ５．４６

对 ５ 种土壤中 ＯＴＵ 的组成进行 ＰＣＡ 分析（图 ２），第一主轴和第二主轴的贡献率分别为 ４５．４％和 ３１．２％。
苔草带（Ｓ３）和芦苇带（Ｓ４）之间的距离最近，表明两者土壤 ＯＴＵ 组成相近；苔草－虉草带（Ｓ２）和泥滩带（Ｓ１），
以及苔草－虉草带（Ｓ２）和苔草带（Ｓ３）的土壤 ＯＴＵ 组成也相近，但差异性大于苔草带（Ｓ３）和芦苇带（Ｓ４）；藜
蒿带（Ｓ５）和其它 ４ 种植被土壤 ＯＴＵ 组成的差异都较大，其中与芦苇带（Ｓ４）的差异相对较小。 沿湖面至坡

地，空间位置相近的土壤细菌群落结构也相近；苔草－虉草带（Ｓ２）、苔草带（Ｓ３）和芦苇带（Ｓ４）的细菌群落结

构相对相近，泥滩带（Ｓ１）和藜蒿带（Ｓ５）的细菌群落结构差异较大。
２．２　 细菌门水平分类和属水平分类

５ 个鄱阳湖湿地土壤样品的 ２ ０７２ 条 ＯＴＵｓ 分属于 ３７ 个门，８６ 个纲，１７６ 个目，２９４ 个科，４０１ 个属，７１８ 个

种。 图 ３ 为门水平上的细菌分类。 相对丰度较高的分别为变形菌门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，３０． ０％），酸杆菌门

（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ，１６． ７％），绿弯菌门 （ Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ， １６． ５％），硝化螺旋菌门 （ Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ， １０． ２％），厚壁菌门

（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ，７． ５％），放线菌门 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ， ４． ８％），芽单胞菌门 （ Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ， ３． ８％） 和绿菌门

（Ｃｈｌｏｒｏｂｉ，１． ８％）。 变形菌门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ） 是鄱阳湖湿地土壤的优势类群， 主要包括 α⁃变形菌纲

（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，７．２％）、β⁃变形菌纲（Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，８．９％）、δ⁃变形菌纲（Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，１０．５％）和
γ⁃变形菌纲（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，２．８％）；ε⁃变形菌纲（Ｅｐｓｉｌｏｎｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）平均丰度仅为 ０．１％。

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ２　 采样点土壤 ＯＴＵ 的主成分分析

Ｆｉｇ．２　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＯＴＵ ｉｎ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｏｉｌ

苔草－虉草带（Ｓ２）、苔草带（Ｓ３）和芦苇带（Ｓ４）土

壤具有相近的细菌群落结构（图 ２），相对丰度最高的都

是变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），分别为 ３１． ９％，４５． ８％和

３５．５％。 除变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）外，苔草－虉草带

（Ｓ２）相对丰度较高的分别为绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ，１６．
１％）和厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ，１５．３％）；苔草带（Ｓ３）相对

丰度较高的分别为硝化螺旋菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ，１３．５％）
和酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ，８．５％）；芦苇带（Ｓ４）相对丰

度较高的分别为酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ，１８．８％）和绿

弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ，１１．６％）。 与其它三种植被土壤相

比，泥滩带（Ｓ１）和藜蒿带（Ｓ５）细菌群落结构差异较大

（图 ２）；泥滩带 （ Ｓ１） 相对丰度最高的是绿弯菌门

（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ，２４．９％），其次为硝化螺旋菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ，
２０． ２％） 和变形菌门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ， １７． ６％）；藜蒿带

（Ｓ５）相对丰度最高的是酸杆菌门 （ Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ，３２．
０％），其次为绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ，２２．４％）和变形菌门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，１９．１％）。

图 ３　 鄱阳湖湿地土壤细菌门水平分类

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌａ ｉｎ Ｐｏｙａｎｇ Ｌａｋｅ ｗｅｔｌａｎｄ ｓｏｉｌｓ

沿湖面至坡地， ５ 种植被土壤的门分类细菌相对丰度存在一定变化趋势 （图 ３）。 变形菌门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）相对丰度存在先增大，后减小的趋势，在苔草带（Ｓ３）达到最大；酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）沿湖

面至坡地相对丰度大致呈不断增大的趋势；绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）沿湖面至坡地，存在先减小后增大的趋势，
在苔草带（Ｓ３）达到最小；硝化螺旋菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ）不存在明显变化趋势，在泥滩带（Ｓ１）和苔草带（Ｓ３）相对

丰度较高，在藜蒿带（Ｓ５）则很小。 厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）在苔草－虉草带（Ｓ２）达到最大，沿湖面至坡地大致呈

不断减小的趋势；放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）沿湖面至坡地大致呈增大趋势；芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）
沿湖面至坡地呈先增大后减小趋势；绿菌门（Ｃｈｌｏｒｏｂｉ）沿湖面至坡地没有明显变化趋势。

５　 ５ 期 　 　 　 王鹏　 等：基于高通量测序的鄱阳湖典型湿地土壤细菌群落特征分析 　
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图 ４ 为属分类水平上的细菌分类，将平均丰度低于 １．５％的部分合并为 ｏｔｈｅｒｓ 在图中显示，剩余 １６ 个属

水平分类中有 ５ 个属于分类学数据库分类学谱系的中间等级，没有科学名称，以 ｎｏｒａｎｋ 作为标记；６ 种细菌属

于未培养细菌，以 ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ 表示。 属水平分类细菌包括大量未分类和未培养细菌，给研究细菌的生态功能

带来困难。 硝化螺菌属（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ）是丰度最高的属，平均丰度为 １０．２％，也是硝化螺旋菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ）的唯

一属水平分类，是泥滩带（Ｓ１）、苔草带（Ｓ３）和芦苇带（Ｓ４）相对丰度最大的属，也是苔草－虉草带（Ｓ２）相对丰

度第 ２ 大的属，但在藜蒿带 （ Ｓ５） 相对丰度很小 （ ０． ４％）。 厌氧绳菌科的一部分属水平未培养细菌

（Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｃｅａｅ＿ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ）平均丰度为 ５．３％，占绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）的 ３３．２％，在泥滩带（Ｓ１）的相对丰度

最高（１３．４％）。 酸杆菌科中的一部分属水平未培养细菌（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ＿（Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿１） ＿ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ）平均丰

度为 ５．０％，占酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）的 ５５．４％，沿湖面至坡地呈增大趋势，是藜蒿带（Ｓ５）相对丰度最大的

属。 乳球菌属（Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ）平均丰度为 ４．６％，在厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）中占 ５２．５％，是苔草－虉草带（Ｓ２）相对

丰度最大的属。 亚硝化单胞菌科的一部分属水平未培养细菌（Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ＿ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ）平均丰度为 ３．
８％，占变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）的 １３．０％，主要分布在苔草－虉草带（Ｓ２）、苔草带（Ｓ３）和芦苇带（Ｓ４）。

图 ４　 鄱阳湖湿地土壤细菌属水平分类

Ｆｉｇ．４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ Ｐｏｙａｎｇ Ｌａｋｅ ｗｅｔｌａｎｄ ｓｏｉｌｓ

２．３　 细菌群落与土壤化学指标的关系

表 ２ 为采样点土壤的化学指标。 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 和 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 的平均值分别为 ４．８４ ｍｇ ／ ｋｇ 和 ３．０７ ｍｇ ／ ｋｇ，最大值都

出现在泥滩带（Ｓ１），ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 在不同土样间的差异性小于 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ；ＴＮ、ＴＰ 和 ＳＯＣ 的平均值分别为 ０．３１ ｇ ／ ｋｇ，
０．１０ ｇ ／ ｋｇ 和 ８．４９ ｇ ／ ｋｇ，ＴＮ 和 ＴＰ 的最大值也是出现在泥滩带（Ｓ１），ＳＯＣ 的最大值出现在芦苇带（Ｓ４）。

表 ２　 采样点土壤化学指标

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｉｎ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｏｉｌｓ

采样点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）
ＮＯ－

３ ⁃Ｎ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

ＴＮ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

ＴＰ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

ＳＯＣ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

Ｓ１ ５．９９±０．８６ ６．０９±１．５６ ０．５０±０．１１ ０．２２±０．０５ ８．５０±１．００

Ｓ２ ４．１３±０．６１ １．３０±０．２２ ０．１５±０．０４ ０．１４±０．０１ ４．１５±０．６１

Ｓ３ ５．７７±０．６５ １．４８±０．１７ ０．３２±０．１３ ０．１４±０．０２ ９．２２±０．８３

Ｓ４ ４．２２±０．４７ ４．４０±０．６９ ０．１３±０．０４ ０．０４±０．００７ １５．３６±４．５１

Ｓ５ ４．０８±０．２１ ２．０７±０．２９ ０．４５±０．１９ ０．０２±０．００５ ５．２２±１．５６

图 ５ 为鄱阳湖湿地土壤细菌门水平群落与土壤化学指标的冗余分析（ＲＤＡ）结果排序图，第一主轴和第

二主轴对细菌群落相对丰度方差的解释比例分别为 ６２．８％和 ３０．０％，两者共解释 ９２．８％的方差变化。 第一主
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轴上，ＴＰ 和 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 是主要的影响因子，相关系数分别为－０．７７ 和－０．６７。 第二主轴上，ＳＯＣ 和 ＴＰ 是主要的影

响因子，相关系数分别为 ０．７０ 和－０．６０。 综上，与鄱阳湖湿地细菌群落相关性较大的土壤化学指标是 ＴＰ、
ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 和 ＳＯＣ。 ＴＰ 和 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ、ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 有较强正相关性，与硝化螺旋菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ）和厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）
正相关，与酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）和放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）负相关；ＳＯＣ 和 ＴＮ 有较强负相关性，与变形

菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）和绿菌门（Ｃｈｌｏｒｏｂｉ）正相关，与绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）负
相关。

　 图 ５　 鄱阳湖湿地土壤细菌门分类群落与土壤化学指标的冗余

分析

Ｆｉｇ． ５ 　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌａ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ

ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｉｎ Ｐｏｙａｎｇ Ｌａｋｅ ｗｅｔｌａｎｄ ｓｏｉｌｓ

３　 讨论

物种多样性是维持生态系统正常功能的前提条

件［１９］，细菌群落的丰富性和多样性使湿地在营养盐循

环、有机物降解、重金属形态转化和温室气体排放等方

面起着重要的生态功能［２０⁃２２］。 本次研究区的 ５ 种湿地

植物土壤类型中，土壤细菌群落丰度和多样性的大小具

有一致：苔草带＞苔草－虉草带＞芦苇带＞泥滩带＞藜蒿带

（表 １），即沿湖面至坡地的土壤断面中，中间位置的土

壤具有更高的菌群丰度和多样性；同时空间位置相近的

土壤细菌群落结构具有更大的相似性（图 ２）。 由于鄱

阳湖水位的季节性变化，５ 种土壤的淹水时间和淹水频

率有较大差别，采样点所处的藜蒿带除在特大洪水年份

一般不会被淹水，泥滩带一年大部分时间都处于淹水状

态，其它 ３ 种土壤则随鄱阳湖水位涨落处于季节性干湿交替状态。 很多研究表明水文条件的变化对土壤微生

物群落有重要影响［２３⁃２４］，Ｆｏｕｌｑｕｉｅｒ 等［２５］研究认为干湿交替的环境有利于一部分细菌的生长，永久淹没区和干

湿交替区土壤的微生物群落存在结构性差异。 Ｙｕ 等［２６］对沿水文梯度分布的不同湿地研究发现，平均水位和

水位变化都会影响土壤微生物群落，但由水文变化引起的沉积作用导致的土壤基质差异对湿地微生物群落的

影响更大。 鄱阳湖湿地的季节性水位变化及其引起的土壤基质差异可能对土壤细菌群落结构有着重要影响。
除水文条件外，不同植被的根系特征，如附着面、根系分泌物和限际氧化还原条件也可能对土壤细菌群落造成

影响［２７⁃２８］。
苔草－虉草带、苔草带和芦苇带土壤细菌相对丰度最高的都是变形菌门。 变形菌门是一大类细菌群落，

在很多湿地细菌群落研究中具有最高的相对丰度，如内蒙古高原乌梁素海湖滨湿地［２９］、青藏高原湖泊湿

地．［３０⁃３１］、黄河三角洲湿地［３２］、香港红树林湿地［３３］、美国 Ｏｌｅｎｔａｎｇｙ 河岸湿地［９］ 和城市污水处理人工湿地［１９］

等。 研究区变形菌门主要包括 α⁃变形菌纲、β⁃变形菌纲和 δ⁃变形菌纲（图 ３）。 α⁃变形菌纲和 β⁃变形菌纲包

括了能与植物共生的固氮细菌［３４⁃３５］，相对丰度较高的 α⁃变形菌纲和 β⁃变形菌纲可为土壤提供了更强的固氮

能力。 此外，β⁃变形菌纲经常利用有机物分解产生的氨气、甲烷等营养物质；δ⁃变形菌纲包含了以其它细菌为

食的细菌，对湿地氮、磷、硫和有机质循环有重要作用［３５⁃３６］。 ＲＤＡ 分析显示变形菌门与土壤 ＳＯＣ 含量成正

比，与 ＴＮ 成反比（图 ５），这与变形菌利用有机质和为氮含量较少的土壤提供固氮能力的特性相符。 苔草－虉
草带、苔草带和芦苇带土壤具有较高的 ＳＯＣ 含量和较低的 ＴＮ 含量（表 ２），变形菌门丰度也较高。 但 Ｚｈａｎｇ
等［２９］在浙江海宁河流沉积物中的研究发现 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 对变形菌门群落有显著影响，而 Ｓｏｎｇ 等［３７］ 在洞庭湖沉积

物的研究认为变形菌门主要受 ＴＰ 影响，与本文的分析结果并不一致。
酸杆菌门是藜蒿带相对丰度最高的门，也是研究区土壤平均相对丰度第 ２ 高的门；酸杆菌门大多为未培

养细菌，目前研究较少，但广泛存在于土壤中，１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因克隆文库的分析表明酸杆菌门在典型土壤的丰

度约为 ２０％［３８］，与本文 ５ 种土壤的平均丰度（１６．７％）接近；Ｚｅｇｌｉｎ 等［３９］分析了河流冲积物沿水分梯度的细菌

７　 ５ 期 　 　 　 王鹏　 等：基于高通量测序的鄱阳湖典型湿地土壤细菌群落特征分析 　
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群落变化，发现酸杆菌门在干旱土壤的丰度较高，这与本次研究结果类似，酸杆菌门相对丰度沿湖面至坡地相

对丰度大致呈不断增大的趋势，在很少被淹没的藜蒿带达到最大。 绿弯菌门是泥滩带土壤相对丰度最高的

门，也是研究区平均相对丰度第 ３ 高的门。 绿弯菌门与 ＳＯＣ 呈负相关性（图 ５），绿弯菌门是一类通过光合作

用，以 ＣＯ２为碳源产生能量的细菌［４０］；绿弯菌门的这种光合特性可能使其在 ＳＯＣ 含量较低的土壤中具有竞争

优势。 另外有研究表明绿弯菌门在水位频繁变化的潮间带土壤含量较高［３６，４１］，泥滩带较高的绿弯菌门丰度

可能也与其频繁的水位变化有关。 硝化螺旋菌是研究区土壤平均相对丰度第 ４ 高的门，只包含了硝化螺菌属

一个属，硝化螺菌属也是湿地土壤平均丰度最高的属分类单元；一般湿地土壤的硝化螺旋菌门丰度很小（ ＜
１％） ［３６］，远低于本次研究结果（１３．５％），同时亚硝化单胞菌科的一部分属水平未培养细菌也是变形菌门丰度

最大的属分类群落（图 ４）；这些都表明氮素循环在鄱阳湖湿地生态功能中可能占有重要地位。

４　 结论

（１）高通量测序结果表明鄱阳湖湿地 ５ 个土壤样品中的 ２ ０７２ 个 ＯＴＵｓ 分属于 ３７ 个门，８６ 个纲，１７６ 个

目，２９４ 个科，４０１ 个属，７１８ 个种，样品中包括大量未分类和未培养细菌。 植被土壤细菌群落丰度与多样性的

排序是一致的：苔草带＞苔草－虉草带＞芦苇带＞泥滩带＞藜蒿带。
（２）变形菌门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ， ３０． ０％） 是鄱阳湖湿地平均相对丰度最高的门， 其次为酸杆菌门

（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ，１６． ７％），绿弯菌门 （ Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ， １６． ５％），硝化螺旋菌门 （ Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ， １０． ２％），厚壁菌门

（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ，７．５％）。 硝化螺菌属（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ）是第一大属分类水平细菌群落。
（３）沿湖面至坡地，空间位置相近的土壤细菌群落结构具有更大的相似性，多数门分类细菌相对丰度也

存在一定变化趋势。 在土壤化学指标中，与鄱阳湖湿地细菌群落相关性较大的是 ＴＰ 、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 和 ＳＯＣ。
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