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三江平原沼泽湿地垦殖及自然恢复对土壤细菌群落多
样性的影响

徐　 飞１， ２， 蔡体久１，∗， 杨　 雪１， ２， 琚存勇１， 唐庆明３

１ 东北林业大学林学院， 哈尔滨　 １５００４０

２ 黑龙江省农垦科学院， 哈尔滨　 １５００３８

３ 呼伦贝尔市林业局， 呼伦贝尔　 ０２１００８

摘要：为量化垦殖对我国东北沼泽湿地的影响程度，于 ２０１５ 年 ６ 月基于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ ＰＥ３００ 第二代高通量测序平台，对黑龙江

省洪河国家级自然保护区的原始沼泽、耕地、退耕湿地的土壤细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因高变区域进行测序，并分析沼泽湿地土壤细菌

群落多样性和结构组成与垦殖的关系。 结果表明：共获得 ３５８７３７ 条修剪序列且被划分为 ３６ 个已知的菌门，在 １１ 个主要的土

壤细菌门类中 （相对丰度＞１％），芽单胞菌门 （Ｐ＜０．０１）、拟杆菌门 （Ｐ＜０．０１）、厚壁菌门 （Ｐ＜０．０１） 和绿菌门 （Ｐ＜０．０１） 在不同

生境类型样地差异显著，土壤细菌群落 ａｌｐｈａ 多样性由高到低排序依次是：耕地、退耕湿地、原始沼泽。 结合相关性分析和冗余

分析可以证明，长期的耕作，特别是旱田耕作对沼泽湿地土壤细菌群落组成产生显著的影响，土壤 ｐＨ、含水量、全碳、有机碳、可
溶有机碳、碱解氮、微生物量碳、微生物量氮对土壤细菌的多样性和群落组成产生影响。 总之，研究结果发现自然恢复可以显著

促进土壤细菌群落多样性的恢复，但是沼泽湿地土壤细菌群落结构一旦被垦殖干扰改变将很难恢复到原始状态，强调了有效地

利用土壤细菌群落对维护土壤生态系统平衡具有重要的意义。
关键词：沼泽；垦殖；土壤细菌；α 多样性；群落结构；高通量测序
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Ｏｖｅｒａｌｌ， ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｆｒｏｍ ｏｕｒ ｓｔｕｄｙ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｓｔａｔｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｉｓ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｄｉｓｔｕｒｂａｎｃｅ ｂｙ
ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ， ｃａｕｓｉｎｇ ｌｏｎｇ－ｔｅｒｍ ａｃｃｕｍｕｌａｔｅｄ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ｔｏ ｂｅｃｏｍｅ ａｖａｉｌａｂｌｅ ａｓ ａｎ ｅｎｅｒｇｙ ｓｏｕｒｃｅ ｔｈａｔ ｃａｎ ｂｅ
ｒａｐｉｄｌｙ ｍｉｎｅｒａｌｉｚｅｄ ｂｙ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ． Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ， ｏｕｒ ｒｅｓｕｌｔｓ ａｌｓｏ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ａｎｄ ｎａｔｕｒａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｄ
ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ． Ｎａｔｕｒａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｃａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｅｎｈａｎｃｅ ｔｈｅ ｒｅｃｏｖｅｒｙ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｈｏｗｅｖｅｒ， ｏｎｃｅ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｒｓｈｌａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｈａｓ ｂｅｅｎ ａｌｔｅｒｅｄ ｂｙ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｄｉｓｔｕｒｂａｎｃｅ，
ｉｔ ｍｉｇｈｔ ｂｅ ｄｉｆｆｉｃｕｌｔ ｔｏ ｒｅｓｔｏｒｅ ｔｏ ｉｔｓ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｓｔａｔｅ． Ｔｈｅｓｅ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｈｉｇｈｌｉｇｈｔ ｔｈｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｏｆ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｌｙ ｍａｎａｇｉｎｇ ｔｈｅ ｓｏｉｌ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｔｏ ｍａｉｎｔａｉｎ ａ ｎａｔｕｒａｌｌｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎｉｎｇ ｓｏｉｌ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｍａｒｓｈ； ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ； ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ； α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ； ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

中国东北部是沼泽湿地 （Ｍａｒｓｈ） 的主要分布区之一，也是黑土的原生地。 由于特殊的气候条件和地理

位置，使土壤具有腐殖质含量高、微生物数量和种类较少的特点。 因此，其生态环境虽然最适合农业开发，但
具有脆弱易破坏性［１⁃２］。 在全球气候变暖和人类大面积垦湿造田的综合影响下，中国东北沼泽湿地出现了不

同程度的退化。 沼泽湿地生态系统正常的水循环、有机物和无机物的循环过程受到严重影响，土壤变薄、变贫

瘠，地下水位降低，沼泽湿地的土壤微生物的群落结构和组成随之发生改变［３⁃５］。
近年来，这种现象逐渐引起中国政府及科研人员的高度关注。 有关湿地垦殖的影响［６］、湿地污染的处

理［７］、湿地微生物参与的碳氮循环等方面成为了研究热点［８⁃９］。 人类逐渐认识到土壤微生物是土壤生态环境

中最敏感的生物，并且不断探索通过控制土壤微生物促进土壤环境修复的方法［１０］。 而细菌在土壤微生物中

数量最多、分布最广，是参与土壤有机质分解和矿化过程的主要门类，在化学物质循环、降解污染和修复生态

环境方面起着重要作用［１１］。 其群落结构与组成能够反映出土壤养分变化乃至环境变化带来的影响，并能直

接影响土壤功能的发挥［１２］。 因此，研究人员对土壤细菌的种类和功能进行更详细的划分，对多种土壤细菌分

解有机质、固氮、控制植物生长和降解有机农药的调节机制展开了深入的研究［１３⁃１５］。
然而，传统的观察和分离方法由于仪器的分辨率和大量的微生物不能够培养带来的局限性等因素，很难

准确的揭示细菌的群落结构、功能及多样性。 随着科技的进步，分子生物技术成为科学家们探索微生物个体、
群体间作用及其与环境关系的重要手段［１６⁃１７］。 不可培养的土壤细菌通过基因组信息能够被辨别、丰度可以

被比较、计算，因此全面了解土壤细菌群落状态成为了现实［１８］。 本文以垦殖及自然恢复下的沼泽湿地为研究

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　
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对象，基于新一代高通量基因测序技术，通过分析土壤细菌的种类以及它们之间的相对丰度和进化关系，探讨

土壤细菌多样性与土壤环境因子之间的内在联系，揭示垦殖对中国东北沼泽湿地土壤环境带来的影响，对于

研究环境治理和微生物资源利用有着重要的现实意义，为中国东北沼泽湿地的保护和利用提供科学依据。

１　 实验方法

１．１　 研究地区概况

试验地位于三江平原腹地黑龙江省洪河国家级自然保护区（４７°４２′３８″—４７°５２′００″Ｎ， １３３°３４′３８″—１３３°
４６′２９″ Ｅ），总面积为 ２１８３６ ｈｍ２，属于湿地生态系统类型的保护区。 海拔一般在 ５８—６１ ｍ 之间，温带湿润气

候，一月份平均温度为－２３．４℃左右，七月份平均温度在 ２２．４℃左右，年平均气温约为 １．９℃。 多年平均降雨量

为 ５８５ ｍｍ，多年平均蒸发量为 １１６６ ｍｍ，多年平均无霜期 １３１ ｄ 左右，冻融期从 １０ 月中旬至次年的 ５ 月中旬，
沼泽植被冻层深 ８０—１６０ ｍｍ。 保护区内的绝大部分植被仍保持原始状态，以草本沼泽植被和水生植被为主，
间有岛状林分布。 主要植被有毛果苔草 （Ｃａｒｅｘ ｌａｓｉｏｃａｐａ）、漂筏苔草 （Ｃａｒｅｘ ｐｓｅｕｄｏｃｕｒａｉｃａ）、乌拉苔草 （Ｃａｒｅｘ
ｍｅｙｅｒｉａｎａ）及狭叶甜茅 （Ｇｌｙｃｅｒｉａ ｓｐｉｃｕｌｏｓａ）、小叶章 （Ｄｅｙｅｕｘｉａ ａｎｇｕｓｔｉｆｏｌｉａ）等［１９］。
１．２　 样地的设计与土壤样品的采集

２０１４ 年 ９ 月，我们根据洪河国家级自然保护区内沼泽湿地和实验田的分布情况，共设置了 ６ 块实验样

地。 其中，在保护区缓冲区设置 ２ 块原始沼泽湿地类型样地 （Ｐｒｉｓｔｉｎｅ ｍａｒｓｈｌａｎｄ， ＰＭ），分别命名为小叶章沼

泽 （Ｓｉｔｅ １， Ｓ１）、乌拉苔草沼泽 （Ｓｉｔｅ ２， Ｓ２）；在保护区实验区设置 ２ 块耕地类型样地 （Ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｌａｎｄ， ＣＬ），
分别命名为水稻田 （Ｓｉｔｅ ３， Ｓ３）、轮作农田 （Ｓｉｔｅ ４， Ｓ４），轮种作物为：玉米－高粱－大豆；在保护区实验区设置

２ 块退耕湿地 （Ｃｏｎｖｅｒｔｉｎｇ ｃｒｏｐｌａｎｄｓ ｔｏ ｗｅｔｌａｎｄ， ＣＣＴＷ），分别命名为水田退耕 （Ｓｉｔｅ ５， Ｓ５）、旱田退耕 （Ｓｉｔｅ ６，
Ｓ６），样地详细信息如表 １。

表 １　 样地的具体信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｌｏｃａｔｉｏｎ ｄｅｔａｉｌｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

样地
Ｓｉｔｅｓ

地理坐标
Ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ

海拔高度
Ａｌｔｉｔｕｄｅ ／ ｍ

当前植被
Ｃｕｒｒｅｎｔ Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ Ｓｐｅｃｉｅｓ

生境类型
Ｈａｂｉｔａｔ Ｔｙｐｅｓ

Ｓ１ １３３°４０′２８″Ｅ， ４７°４５′４６″Ｎ ５８．５ 小叶章 （Ｄｅｙｅｕｘｉａ ａｎｇｕｓｔｉｆｏｌｉａ） ＰＭ

Ｓ２ １３３°３９′５５″Ｅ， ４７°４７′１７″Ｎ ５８．５ 乌拉草 （Ｃａｒｅｘ ｍｅｙｅｒｉａｎａ） ＰＭ

Ｓ３ １３３°３４′３８″Ｅ， ４７°４２′３９″Ｎ ６０．５ 水稻 （ Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ ） ＣＬ

Ｓ４ １３３°３５′２４″Ｅ， ４７°４４′１２″Ｎ ６０．５ 玉米 （Ｚｅａ ｍａｙｓ ）， 大豆 （Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ ） ＣＬ

Ｓ５ １３３°３６′２０″Ｅ， ４７°４２′５５″Ｎ ５９．０ 乌拉草 （Ｃａｒｅｘ ｍｅｙｅｒｉａｎａ） ＣＣＴＷ

Ｓ６ １３３°３７′１１″Ｅ， ４７°４４′３１″Ｎ ５９．５ 小叶章 （Ｄｅｙｅｕｘｉａ ａｎｇｕｓｔｉｆｏｌｉａ） ＣＣＴＷ

　 　 ＰＭ， 原始沼泽 ｐｒｉｓｔｉｎｅ ｍａｒｓｈｌａｎｄ；ＣＬ， 耕地 ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｌａｎｄ；ＣＣＴＷ， 退耕湿地 ｃｒｏｐｌａｎｄ ｃｏｎｖｅｒｔｉｎｇ ｔｏ ｗｅｔｌａｎｄ

于 ２０１５ 年 ６ 月，土壤微生物量较大时进行土壤采集。 每块实验样地内共设置了 ２ 块 １０ ｍ×１０ ｍ 的标准

样方，在每个标准样方中随机布设 ２ ｍ×２ ｍ 的小样方 ３ 个，分别在样方的四角与中心布设 ５ 个取样点，采用无

菌土钻和环刀取表层大约 ５—２０ ｃｍ 深度的土壤样品，更换样地取样前对土钻等工具采取清洗杀菌措施。 每

个取样点中大约取出 ０．２ ｋｇ 的土壤样品，然后将每个土样分为 ２ 份，一份土样装入无菌自封样品袋中并置于

４℃电子恒温箱中，６ 块样地中共获取 １８０ 份土样，用于测定土壤化学性质。 将同一标准样方的剩余 １５ 份土

样充分混合，过 ２ ｍｍ 筛网，去除杂草与石块后装入无菌自封样品袋中，并储存于－８０℃的干冰保温箱中，用于

提取土壤细菌 ＤＮＡ，共获取 １２ 个土壤微生物样品［２０］。
１．３　 土壤理化指标的测定

土壤 ｐＨ 值用土∶ ⁃水＝ １∶２．５ 浸提，电位法测定；土壤水分含量（Ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｃｏｎｔｅｎｔ， Ｍｃ）使用重量分析仪测

得；土壤的全碳（Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ， ＴＣ）和全氮（Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ＴＮ）含量使用元素分析仪测得；土壤有机碳

（Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ， ＤＯＣ） 使用岛津 ＴＯＣ－ＶＣＰＨ 分析仪测定；土壤溶解有机碳（Ｓｏｉｌ ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ，

３　 ２２ 期 　 　 　 徐飞　 等：三江平原沼泽湿地垦殖及自然恢复对土壤细菌群落多样性的影响 　
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ＤＯＣ）含量使用高纯度水浸提，取上清液过 ０．４５ mｍ 滤膜后使用岛津 ＴＯＣ－ＶＣＰＨ 分析仪测定；碱解氮（Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ＡＮ）含量采用碱解蒸馏法测定；土壤微生物生物量碳（Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ， ＭＢＣ）含量采

用氯仿熏蒸⁃Ｋ２ＳＯ４浸提法，通过公式：ＭＢＣ ＝ ＥＣ ／ ０．４５ 计算得出，式中，ＥＣ为熏蒸和未熏蒸样品浸提液测定的

有机碳差值；土壤微生物生物量氮（Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ＭＢＮ）含量采用氯仿熏蒸⁃Ｋ２ＳＯ４浸提法，

通过公式：ＭＢＮ ＝ ＥＮ ／ ０．５４ 计算得出，式中，ＥＮ为熏蒸和未熏蒸样品浸提液测定的有机氮差值［２１⁃２３］。
１．４　 土壤细菌 ＤＮＡ 提取与 ＰＣＲ 扩增

使用 Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ．􀅹 Ｓｏｉｌ ＤＮＡ 试剂盒（Ｏｍｅｇａ Ｕ．Ｓ．）并按照说明书抽提基因组 ＤＮＡ，利用 １％琼脂糖凝胶电泳

检测抽提的基因组 ＤＮＡ，然后进行 ＰＣＲ 扩增，在土壤细菌 １６ＳＲＮＡ 的 ｖ４－ｖ５ 区域合成带有条形码的特异

引物。
引物设计：上游引物 ３３８Ｆ（５′⁃ ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ⁃３′）；
下游引物 ８０６Ｒ（５′⁃ ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃３′） ［２４］。
ＰＣＲ 试验采用 ＴｒａｎｓＧｅｎ ＡＰ２２１⁃０２：ＴｒａｎｓＳｔａｒｔ Ｆａｓｔｐｆｕ ＤＮＡ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ，２０ mｌ 反应体系：５×ＦａｓｔＰｆｕ Ｂｕｆｆｅｒ ４

mｌ， ２．５ ｍＭ ｄＮＴＰｓ ２ mｌ， Ｆｏｒｗａｒｄ Ｐｒｉｍｅｒ（５ mＭ） ０．８ mｌ， Ｒｅｖｅｒｓｅ Ｐｒｉｍｅｒ（５ mＭ） ０．８ mｌ， ＦａｓｔＰｆｕ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ０．４ m

ｌ， Ｔｅｍｐｌａｔｅ ＤＮＡ １０ｎｇ， 补 ｄｄＨ２Ｏ 至 ２０ mｌ；ＰＣＲ 仪：ＡＢＩ ＧｅｎｅＡｍｐ 􀅹 ９７００ 型；ＰＣＲ 反应参数：ａ． １× （３ ｍｉｎｕｔｅｓ
ａｔ ９５℃）． ｂ． ２７× （３０ ｓｅｃｏｎｄｓ ａｔ ９５℃；３０ ｓｅｃｏｎｄｓ ａｔ ５５ ℃；４５ ｓｅｃｏｎｄｓ ａｔ ７２ ℃）． ｃ． １０ ｍｉｎｕｔｅｓ ａｔ ７２ ℃， １０ ℃
ｕｎｔｉｌ ｈａｌｔｅｄ ｂｙ ｕｓｅｒ。 全部样本严格按照正式实验条件进行，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 ＡｘｙＰｒｅｐ ＤＮＡ 凝胶回收试剂盒（Ａｘｙｇｅｎ 公司）切胶回收 ＰＣＲ 产物［２５⁃２６］。
１．５　 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 测序

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。 将纯化扩增产物等摩尔混合，构建 Ｍｉｓｅｑ 文库，按照 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 平

台的标准协议进行双端测序（２×３００）。 原始测序数据存放在美国国家生物技术信息中心建立了大容量数据

库 ＳＲＡ 中（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ ／ Ｔｒａｃｅｓ ／ ｓｒａ）。
１．６　 生物信息统计与分析

Ｍｉｓｅｑ 测序序列数据首先根据 ＰＥ ｒｅａｄｓ 之间的 ｏｖｅｒｌａｐ 关系，使用软件 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ 将成对的 ｒｅａｄｓ 拼接

（ｍｅｒｇｅ）成一条序列，同时对 ｒｅａｄｓ 的质量和 ｍｅｒｇｅ 的效果进行质控过滤，并根据序列首尾两端的 ｂａｒｃｏｄｅ 和

引物序列区分样品得到有效序列，并校正序列方向。 然后按照 ｂａｒｃｏｄｅ 标签序列识别并区分样本得到有效

数据。
数据去杂方法和参数：过滤 ｒｅａｄ 尾部质量值 ２０ 以下的碱基，设置 ５０ｂｐ 的窗口，如果窗口内的平均质量值

低于 ２０，从窗口开始截去后端碱基，过滤质控后 ５０ｂｐ 以下的 ｒｅａｄ；根据 ＰＥ ｒｅａｄｓ 之间的 ｏｖｅｒｌａｐ 关系，将成对

ｒｅａｄｓ 拼接（ｍｅｒｇｅ）成一条序列，最小 ｏｖｅｒｌａｐ 长度为 １０ｂｐ；拼接序列的 ｏｖｅｒｌａｐ 区允许的最大错配比率为 ０．２，
筛选不符合序列；根据序列首尾两端的 ｂａｒｃｏｄｅ 和引物区分样品，并调整序列方向，ｂａｒｃｏｄｅ 允许的错配数为

０，最大引物错配数为 ２［２６⁃２７］。
全部分析在运算分类单位 （Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ， ＯＴＵ） 的相似水平为 ９７％ （０．９７）条件下进行。

使用 Ｕｓｅａｒｃｈ 软件 （ｖｅｒｓｉｏｎ ７．１） 对所有序列进行 ＯＴＵ 划分及生物信息统计；采用贝叶斯算法对 ＯＴＵ 代表序

列进行分类学分析，置信度阈值为 ０．７，比对 ＲＤＰ （Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ Ｄａｔａｂａｓｅ Ｐｒｏｊｅｃｔ）数据库 （Ｒｅｌｅａｓｅ １１．１）；计算

ａｌｐｈａ 多样性指数和做 ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ 分析采用 ｍｏｔｈｕｒ 软件 （ｖｅｒｓｉｏｎ ｖ．１．３０．１），计算公式：Ａｃｅ 指数参考 （ｈｔｔｐ： ／ ／
ｗｗｗ．ｍｏｔｈｕｒ． ｏｒｇ ／ ｗｉｋｉ ／ Ａｃｅ）； Ｃｈａｏ 指数 （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｍｏｔｈｕｒ． ｏｒｇ ／ ｗｉｋｉ ／ Ｃｈａｏ）； Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．
ｍｏｔｈｕｒ． ｏｒｇ ／ ｗｉｋｉ ／ Ｓｈａｎｎｏｎ）；Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 （ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｍｏｔｈｕｒ．ｏｒｇ ／ ｗｉｋｉ ／ Ｓｉｍｐｓｏｎ）。 利用 Ｒ 语言工具制作曲线

图和文氏图；使用 Ｑｉｉｍｅ 计算 ｂｅｔａ 多样性距离矩阵，根据 ｂｅｔａ 多样性距离矩阵进行层次聚类 （Ｈｉｅｒａｒｃｈｉｃａｌ
ｃｌｕａｔｅｒｉｎｇ） 分析，使用非加权组平均法（Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎ， ＵＰＧＭＡ） 算法构建

树状结构；Ｒ 语言 ｖｅｇａｎ 包中冗余分析 （Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ Ａｎａｌｙｓｉｓ， ＲＤＡ） 和作图；使用 ＳＰＳＳ 软件 （ ＩＢＭ ＳＰＳＳ

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　
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Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２２ ｆｏｒ ＷＩＮＤＯＷＳ） 进行数据统计分析；差异显著性检验采用 Ｄｕｎｃａｎ 法和排列检验 （Ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ
ｔｅｓｔｓ）；相关性分析采用 Ｐｅａｒｓｏｎ 法。

２　 结果与分析

２．１　 不同生境类型样地土壤理化性质差异

垦殖及自然恢复对土壤 ｐＨ 值、含水量及碳、氮含量的影响差异达显著水平 （表 ２）。 通过比较发现，耕地

土壤的平均 ｐＨ 值比沼泽湿地土壤的高 ８．４５％，比退耕湿地土壤的 ｐＨ 值高 ２．４８％；耕地土壤含水量比沼泽湿

地土壤的低 ４１．３７％，比退耕湿地土壤的含水量低 １３．０５％；沼泽湿地土壤 ＴＣ、ＴＮ、Ｃ ／ Ｎ、ＳＯＣ、ＤＯＣ、ＡＮ、ＭＢＣ、
ＭＢＮ 的含量分别是耕地土壤的 ２．３６ 倍、１．１９ 倍、１．９７ 倍、２．３８ 倍、３．２３ 倍、１．４３ 倍、４．４２ 倍和 ３．１８ 倍，分别是退

耕湿地土壤的 １．７５ 倍、１．１１ 倍、１．５８ 倍、１．７８ 倍、３．０４ 倍、１．３９ 倍、２．４４ 倍和 １．５７ 倍。 由此可见，持续的在沼泽

湿地进行垦殖对土壤理化性质和微生物量具有显著的影响。

表 ２　 不同样地的土壤理化性质和微生物量

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ａｔ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅｓ

生境类型
Ｈａｂｉｔａｔ Ｔｙｐｅｓ

含水量
Ｍｃ ／ ％ ｐＨ

全碳
ＴＣ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

全氮
ＴＮ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

碳氮比
Ｃ ／ Ｎ

土壤有机碳
ＳＯＣ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

可溶有机碳
ＤＯＣ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

碱解氮
ＡＮ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

微生物量碳
ＭＢＣ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

微生物量氮
ＭＢＮ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

ＰＭ ５６．５５±７．５６ａ ５．４０±０．０４ｃ ５２．５２±６．００ａ ３．３１±０．３４ａ １５．９８±２．１９ａ ５１．３７±５．７８ａ ３４４．６３±１９．４４ａ ４３６．７９±２３．３２ａ １８６２．４４±９３．７３ａ １５７．２８±６．４５ａ

ＣＬ ３３．１６±６．３７ｃ ５．８６±０．１０ａ ２２．２９±１．９２ｃ ２．７９±０．４０ｂ ８．１２±１．０１ｃ ２１．５７±２．０７ｃ １０６．５４±３８．２９ｂ ３０６．４９±６０．００ｂ ４２１．４３±１１６．９１ｃ ４９．４５±１２．４４ｃ

ＣＣＴＷ ３８．１３±５．０９ｂ ５．７２±０．０４ｂ ２９．９６±２．８９ｂ ２．９８±０．１７ｂ １０．１１±１．４５ｂ ２８．８３±２．７２ｂ １１３．３５±１２．１５ｂ ３１４．６０±２８．３７ｅ ７６４．７５±５６．５６ｂ １００．２８±７．７５ｂ

　 　 不同小写字母表示不同生境类型间差异显著（Ｐ ≤ ０．０５），最大的平均数标记为 ａ，表中数据为平均值±标准差（ｎ＝１８０）

２．２　 高通量测序数据分析

通过 ｍｉｓｅｑ 高通量测序并优化后，６ 个样地的 １２ 个土壤样品共获得 ３５８７３７ 条修剪序列且被划分为 ３６ 个

已知的菌门，总碱基数为 １５６７５００１３２，平均碱基长度为 ４３６．９５ ｂｐ，其中 ４０１—５００ ｂｐ 的碱基占总序列数的

９９．８９％。
稀释性曲线是从样本中随机抽取一定数量的个体，统计这些个体所代表的物种数目，并以个体数与物种

数来构建曲线［２８］。 采用抽样序列数与它们所代表的 ＯＴＵ 数目构建稀释性曲线（图 １），可以看出 １２ 个土壤样

品的稀释性曲线均趋于平坦，表明测序数据合理，更多的测序数据只会产生少量新的 ＯＴＵ。
２．３　 不同类型样地土壤细菌群落的 ＯＴＵ 分布

Ｖｅｎｎ 图用于统计多个样本中所共有和独有的 ＯＴＵ 数目，可以比较直观的表现环境样本的 ＯＴＵ 数目组成

相似性及重叠情况［２９］。 如图 ２，在 ９７％的相似水平上进行统计，全部样地的土壤细菌 ＯＴＵ 分布数目为 ２２６３
个，其中共有的 ＯＴＵ 分布数目为 １４１１ 个，约占 ６２．３５％。 退耕湿地土壤独有的土壤细菌 ＯＴＵ 分布数目最少，
约占全部的 １．５５％；耕地土壤独有的土壤细菌 ＯＴＵ 分布数目最多，约占全部 ９．６３％；原始沼泽湿地土壤独有的

土壤细菌 ＯＴＵ 分布数目为 ５２ 个，约占全部的 ２．３０％。 原始沼泽湿地土壤与耕地土壤共有的土壤细菌 ＯＴＵ 分

布数目约占二者全部的 ６７．７７％；原始沼泽湿地土壤与退耕湿地土壤共有的土壤细菌 ＯＴＵ 分布数目约占二者

全部的 ７５．２１％；耕地土壤与退耕湿地土壤共有 ＯＴＵ 分布数目约占全部的 ７８．３８％。 由此可以看出原始沼泽湿

地与耕地土壤细菌的 ＯＴＵ 分布差异最显著。
２．４　 不同类型土壤细菌群落 α 多样性

通过对各土壤样品细菌群落进行 α 多样性统计（表 ３），并对 ３ 种生境类型样地土壤细菌群落 α 多样性指

数进行差异显著性检验可知，原始沼泽湿地土壤细菌群落的多样性相对较低，而耕作导致土壤细菌群落的多

样性显著提高，湿地退耕后土壤细菌群落的多样性指数略有降低，与耕地土壤细菌群落的多样性差异水平不

显著。

５　 ２２ 期 　 　 　 徐飞　 等：三江平原沼泽湿地垦殖及自然恢复对土壤细菌群落多样性的影响 　
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图 １　 不同样地土壤细菌 ＯＴＵ 稀释曲线

Ｆｉｇ．１　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｓｈｏｗｉｎｇ ｔｈｅ ｅｘｔｅｎｔ ｏｆ ＯＴＵ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ａｔ

ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｑｕａｄｒａｔｓ

不同颜色的曲线代表不同样方；相似水平为 ９７％

　 图 ２　 不同类型样地土壤细菌基因测序获取的基因库中独有和共

有 ＯＴＵｓ分布的 Ｖｅｎｎ 图

Ｆｉｇ． ２ 　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｓｈｏｗｉｎｇ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｓｈａｒｅｄ ａｎｄ

ｅｘｃｌｕｓｉｖｅ ＯＴＵｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｓｉｔｅｓ

ＰＭ， 原始沼泽 ｐｒｉｓｔｉｎｅ ｍａｒｓｈｌａｎｄ；ＣＬ， 耕地 ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｌａｎｄ；ＣＣＴＷ，

退耕湿地 ｃｒｏｐｌａｎｄ ｃｏｎｖｅｒｔｉｎｇ ｔｏ ｗｅｔｌａｎｄ；相似水平：９７％

表 ３　 各样地的土壤细菌 α多样性指数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｆｏｒ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅ

生境类型
Ｈａｂｉｔａｔ Ｔｙｐｅｓ

样地
Ｓｉｔｅｓ

艾斯指数
Ａｃｅ

赵氏指数
Ｃｈａｏ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ

ＰＭ Ｓ１⁃１ １２３６ １２８２ ５．８４ ０．０１３２

Ｓ１⁃２ １２０４ １２１７ ６．０２ ０．００４６

Ｓ２⁃１ １０９２ １１８０ ５．７４ ０．００７０

Ｓ２⁃２ １１７７ １２２６ ５．８５ ０．００８２

ＣＬ Ｓ３⁃１ １４４５ １４６９ ６．２３ ０．００４５

Ｓ３⁃２ １４２２ １５１７ ６．１１ ０．００６３

Ｓ４⁃１ １４０８ １４５５ ６．１８ ０．００４７

Ｓ４⁃２ １４２８ １４８０ ６．１７ ０．００５２

ＣＣＴＷ Ｓ５⁃１ １４１１ １４４４ ６．００ ０．００７０

Ｓ５⁃２ １３７５ １４３４ ６．１９ ０．００４３

Ｓ６⁃１ １２６７ １２９１ ５．８３ ０．００８０

Ｓ６⁃２ １３５２ １３８９ ６．０１ ０．００６４

２．５　 不同样地土壤细菌群落的分类组成及差异

在相似水平为 ９７％的条件下，对 ＯＴＵ 的代表序列作分类学分析 （图 ３）。 结果表明，１２ 个土壤样品共检

测出 ２２６３ 个 ＯＴＵｓ 分布，分属于 ３６ 个菌门。 其中，变形菌门 （Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、酸杆菌门 （Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿弯

菌门 （Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、放线菌门 （Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门 （Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）、拟杆

菌门 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、疣微菌门 （Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）、硝化螺旋菌门 （Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ）、（Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ）和绿菌门

（Ｃｈｌｏｒｏｂｉ）为主要细菌群落门类 （相对丰度＞１％）。 根据 ｂｅｔａ 多样性距离矩阵进行层次聚类分析，使用非加

权组平均法算法构建树状结构比较各样地土壤细菌群落的相似性和差异关系［３０］。 可以看出，原始沼泽湿地

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

土壤菌群结构相似度较高，与耕地、退耕湿地间的差异较大，耕地与退耕样地之间的土壤菌群结构相似度较

高。 在原始沼泽湿地与耕地之间，豆田的菌群结构与乌拉草沼泽的菌群结构差异最高，而稻田的菌群结构与

小叶章沼泽相似度。

图 ３　 不同样地土壤细菌门划分水平上的群落结构柱状图和聚类树

Ｆｉｇ．３　 Ｈｉｓｔｏｇｒａｍ ａｎｄ ｃｌｕｓｔｅｒ ｔｒｅｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌｏｔｓ

对不同生境类型样地 １１ 个主要细菌群落门类所占百分比采用 Ｄｕｎｃａｎ 法进行差异显著性检验。 由此发

现，变形菌门 （Ｐ＝ ０．７７７）、酸杆菌门 （Ｐ ＝ ０．６０１）、绿弯菌门 （Ｐ ＝ ０．８３０）、放线菌门 （Ｐ ＝ ０．１５３）、疣微菌门

（Ｐ＝ ０．９５０）、硝化螺旋菌门 （Ｐ ＝ ０．１１６）和 Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ （Ｐ ＝ ０．２４１）在各类型样地中分布较均匀，差异不显

著；芽单胞菌门 （Ｐ＜０．０１）、拟杆菌门 （Ｐ＜０．０１） 和绿菌门 （Ｐ＜０．０１） 在无干扰样地与垦殖干扰样地、退耕湿

地间差异显著；厚壁菌门 （Ｐ＜０．０１） 在 ３ 种类型样地间差异显著。
２．６　 土壤细菌群落多样性与土壤性质、微生物量的关系

采用 Ｐｅａｒｓｏｎ 法分析计算样地土壤性质与细菌 α 多样性指数的相关性（表 ４），Ａｃｅ 指数、Ｃｈａｏ 指数、
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与含水量、ＴＣ、ＴＮ、Ｃ ／ Ｎ、ＳＯＣ、ＤＯＣ、ＡＮ、ＭＢＣ、ＭＢＮ 显著负相关，与 ｐＨ 值显著正相关；Ｓｉｍｐｓｏｎ 指

数与 ＴＣ、Ｃ ／ Ｎ、ＳＯＣ、ＤＯＣ、ＡＮ、ＭＢＣ、ＭＢＮ 显著正相关，与 ｐＨ 值显著负相关。

表 ４　 土壤细菌 α多样性指数与土壤理化性质、微生物量的相关系数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ， ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ

多样性指数
Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

含水量
Ｍｃ ／ ％ ｐＨ

全碳
ＴＣ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

全氮
ＴＮ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

碳氮比
Ｃ ／ Ｎ

土壤有机质
ＳＯＣ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

可溶有机碳
ＤＯＣ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

碱解氮
ＡＮ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

微生物量碳
ＭＢＣ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

微生物量氮
ＭＢＮ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

艾斯指数 Ａｃｅ －０．７９７∗∗ ０．９０６∗∗ －０．９１６∗∗ －０．６４２∗∗ －０．８１５∗∗ －０．９１８∗∗ －０．８９６∗∗ －０．６９１∗∗ －０．８９９∗∗ －０．８７７∗∗

赵氏指数 Ｃｈａｏ －０．７６０∗∗ ０．９１６∗∗ －０．８９９∗∗ －０．６５８∗∗ －０．７９８∗∗ －０．９０１∗∗ －０．８８７∗∗ －０．７１０∗∗ －０．９０４∗∗ －０．９００∗∗

香农指数 Ｓｈａｎｎｏｎ －０．５８９∗∗ ０．７４０∗∗ －０．７１３∗ －０．５３８∗∗ －０．６２７∗∗ －０．７１７∗∗ －０．６８６∗∗ －０．４７６∗∗ －０．７３０∗∗ －０．７７１∗∗

辛普森指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ ０．２２１ －０．４６０∗∗ ０．３４３∗∗ ０．２１３ ０．３４７∗∗ ０．３５２∗∗ ０．４５２∗∗ ０．３６６∗∗ ０．５４４∗∗ ０．５３０∗∗

　 　 ∗ Ｐ ＜ ０．０５； ∗∗ Ｐ＜０．０１

对不同样地土壤细菌的 ＯＴＵ （９７％） 组成进行冗余分析，两轴累计贡献率为 ５５．６７％ （图 ４）。 原始沼泽

和水田退耕分布在第一排序轴正方向，耕地和旱田退耕样地分布在第一排序轴负方向，表明垦殖及自然恢复

是第一排序轴的主要影响因素。 Ｍｃ、ＴＣ、ＳＯＣ、ＤＯＣ 和 ＡＮ 与第一排序轴正相关，ＴＮ 和 ｐＨ 与第一排序轴负相

关。 排列检验显示 Ｍｃ、ｐＨ、ＴＣ、ＳＯＣ 和 ＤＯＣ 对土壤细菌群落结构的影响最显著。

７　 ２２ 期 　 　 　 徐飞　 等：三江平原沼泽湿地垦殖及自然恢复对土壤细菌群落多样性的影响 　
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图 ４　 环境因素对土壤细菌群落结构特征影响的冗余分析

Ｆｉｇ．４　 ＲＤＡ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

３　 讨论与结论

３．１　 不同生境土壤细菌群落结构的差异性及控制因子

目前，有关土壤细菌群落方面的研究内容较落后且

严重不足，因而土壤细菌被比喻为“生物暗物质” ［３１］，针
对垦殖及恢复对土壤细菌群落影响机理等方面的科学

问题亟待解决［１，１８］。 本研究采用新一代高通量测序技

术对沼泽湿地土壤细菌群落进行测定。 结果发现，不同

类型生境的土壤细菌群落结构存在显著差异性，从聚类

角度分析，退耕湿地与原始沼泽的土壤细菌群落结构差

异较大而植被类型相同，表明植被类型对土壤细菌群落

结构的影响处于次要地位。 垦殖与退耕湿地的土壤细

菌群落结构比较接近，与原始沼泽土壤细菌群落结构显

著不同，可能是由于退耕还不能对土壤环境完全修复，
有些相似的土壤性质导致土壤细菌存在相似种群［３２］。

土壤细菌群落结构的变化以群落组分变化为基础，
不同类型生境土壤细菌群落组分的不同预示着环境改

变为这些细菌提供了特异性的生存条件，从而对菌群进行选择［３３］。 三江平原 ３ 种不同生境类型的沼泽湿地

土壤细菌群落分属于 ３６ 菌门，在垦殖和自然恢复的土样中我们没有检测出 ＬＣＰ⁃８９、ＴＭ６、Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｔｅｒｉａ、互养

菌门 （ Ｓｙｎｅｒｇｉｓｔｅｔｅｓ） 的菌群，而在原始沼泽土样中没有检测出热袍菌门 （ Ｔｈｅｒｍｏｔｏｇａｅ） 和梭杆菌门

（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ） 的菌群，这说明垦殖过程破坏了原有土壤细菌群落的生态平衡，改变土壤菌群原有的生境条

件，从而导致某种土壤细菌种群异常的增加或减少，同时引入了新的菌群为其提供适宜的生境条件，通常土壤

细菌群落多样性会变得比原来高［３４］。
不同类型生境的土壤样品中存在特有的高相对丰度和低相对丰度细菌门类［３５］。 如垦殖土样中的厚壁菌

和芽单胞菌的相对丰度显著高于原始沼泽土样，而垦殖土样中的疣微菌和绿菌的相对丰度显著低于原始沼泽

土样，并且这 ４ 种菌门的土壤细菌群落与土壤 ｐＨ 值、含水量及碳氮含量同时具有趋势性变化，表明这 ４ 种菌

门的土壤细菌群落更易受垦殖干扰的影响，且土壤 ｐＨ 值、含水量及碳氮含量都是与沼泽土壤菌群变化密切

相关的影响因子。 沼泽土壤中含有庞大的细菌数量意味着拥有复杂的土壤细菌群落结构，认识和利用土壤细

菌群落对维护土壤生态系统平衡以及促进耕地的可持续利用具有重要的意义［３６］。
３．２　 不同生境土壤细菌群落多样性的比较及控制因子

利用多样性指数分析土壤细菌群落是一种非常有效的方法［３７］，在研究土壤细菌 α 多样性时发现，垦殖导

致土壤细菌群落多样性和丰富度显著高于原始沼泽，但湿地退耕并没有导致土壤细菌群落多样性和丰富度的

显著降低，这与于振华利用 ＤＧＧＥ 图谱分析结果相似，在作物的生长季节耕地土壤细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 （３．４９—
３．６９） 高于自然恢复土地土壤细菌的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数（３．３４—３．４４） ［３８］，海伦市与三江平原的纬度较为相近，耕
地土壤条件具有相似性。 刘方春等在研究持续干旱对土壤细菌群落多样性的影响中发现，随着持续干旱强度

的增大，土壤细菌的数量及群落多样性先增加后减少［３９］，这与本研究旱田土壤细菌群落多样性高于水田和沼

泽湿地的结果相似。 三江平原夏季气候湿润，土壤含水量高，旱田耕作降低土壤含水量可以提高土壤细菌群

落多样性，而干旱程度没有到达土壤细菌的群落多样性由增到减的阈值，沼泽湿地的土壤含水量可能是土壤

细菌群落多样性的关键控制因子。
沼泽湿地垦殖或恢复的过程能够通过改变土壤的水热条件、土壤结构以及土壤营养条件，间接的影响土

壤细菌群落结构和多样性［４０］。 土壤细菌群落多样性发生变化是适应垦殖干扰的直接表现，这种变化加快了
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土壤有机质的分解，也促进了作物吸收土壤养分［４１］。 本研究中发现，垦殖过程导致土壤中的 ＴＣ、ＴＮ、ＳＯＣ、
ＤＯＣ、ＡＮ、ＭＢＣ 及 ＭＢＮ 含量显著降低，却显著提高了土壤细菌群落的多样性水平，推断出土壤碳、氮含量降低

可以提高土壤细菌群落多样性，然而这种假设显然不合常理，这种现象有可能是因为原始沼泽土壤有机物经

过常年积累，虽然土壤养分含量极高，但其自然存在形式不能够被大多数土壤细菌作为能量来源直接利用，垦
殖改变了沼泽湿地土壤养分的原始存在形式，为土壤细菌对碳、氮的利用提供了有利条件，因此不能理解为土

壤碳氮含量下降促进了土壤细菌多样性提高，而是只能说明沼泽湿地中的碳、氮含量并不是土壤细菌多样性

的关键限制因子。 本文研究了垦殖及自然恢复导致 １１ 个环境因子的变化对土壤细菌群落的影响，但仍缺少

对土壤温度、土壤氧气含量等相关指标的测定，其影响机理有待进一步的研究。
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