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闽江河口红树林土壤微生物群落对互花米草入侵的
响应

郑　 洁１，２，３，刘金福１，２，３，∗，吴则焰１，２，４，洪　 伟１，２，３，何中声１，２，３，蓝亦琦１，２，３，刘思迪５

１ 福建农林大学湿地保护研究中心，福州　 ３５０００２

２ 福建农林大学海峡自然保护区研究中心，福州　 ３５０００２

３ 福建省高校生态与资源统计重点实验室，福州　 ３５０００２

４ 福建农林大学生命科学院， 福州　 ３５０００２

５ 烟台大学生命科学学院， 烟台　 ２６４０００

摘要：采用磷脂脂肪酸标记法（ＰＬＦＡ）研究外来入侵植物互花米草对闽江河口湿地红树林土壤微生物群落结构的影响，并探讨

其主要影响因素。 结果表明：从 ３ 种不同植被群落土壤（红树林群落 ＭＣ、红树林⁃互花米草混生群落 ＭＳ、互花米草群落 ＳＣ）共
检测到 ２２ 种 ＰＬＦＡ 生物标记，ＭＳ 土壤微生物 ＰＬＦＡ 生物标记总量明显高于其他植被群落，３ 种植被群落土壤理化性质和酶活

性的变化趋势为：ＭＣ＞ＭＳ＞ＳＣ，表明互花米草入侵后土壤微生物量增加，而理化性质和酶活性均有明显下降，红树林湿地土壤质

量发生了明显退化。 ３ 种植被群落土壤中含量最高的 ＰＬＦＡ 生物标记是 １６：０，１６：１ｗ７ｃ，９Ｍｅ１５：０ｗ，１８：１ｗ１２ｃ。 土壤中特征微生

物相对生物量存在明显差异，细菌分布量最大，其次是真菌和放线菌，原生动物分布量最小。 群落多样性指数呈相似规律，ＭＳ
土壤微生物类群多样性指数均小于 ＭＣ，表明互花米草入侵后土壤微生物群落多样性指数均有下降。 通过主成分分析，基本能

区分出 ３ 种不同植被群落微生物群落的特征。 土壤理化性质、酶活性间存在相关性，有机碳、全氮、蔗糖酶、过氧化氢酶与革兰

氏阴性菌、放线菌呈显著或极显著正相关。 研究结果表明互花米草入侵在一定程度上具有影响红树林群落土壤营养代谢循环

的潜力，特别是关于碳、氮、磷等的循环及酶活性，改变部分有利于自身生长的土壤环境相关的微生物类群含量，竞争有利环境，
迅速扩张实现入侵。
关键词：互花米草；红树林；土壤微生物；ＰＬＦＡ；外来植物入侵
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在土壤⁃植被生态系统中，根际土壤微生物作为最活跃和具有决定性影响的组分之一，起到参与土壤中能

量流动、营养循环及有机物转化的作用，探索植物、土壤、微生物三者相互作用的根际对话过程及其调控机制，
对植物生态过程调控、生长发育等具有重要功能作用［１⁃２］。 外来植物通过根系分泌物、淋溶物、凋落物等释放

的化感物质，对根际微生物群落结构有选择塑造作用，反过来根际微生物群落结构变化对植物化感物质释放、
土壤营养循环、能量流动、信息传递有重要影响，进而影响植物生长发育过程［３⁃４］。 可见，揭示外来植物入侵

对土壤营养代谢循环、根际微生物的影响机制是很有必要的。
互花米草（Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ）作为外来入侵物种，其生态适应性广，繁殖能力强，引入后在中国沿海滩

涂爆发或大面积扩散，占据本地物种生态位，通过改变入侵地的生长环境，形成单一优势群落，降低当地生物

多样性，严重破坏原生态系统的结构和功能［５⁃７］。 已有关研究主要集中在互花米草的繁殖特性［８］、能量利用

特点［９］、与入侵地物种间的竞争作用［１０］、对入侵地生态系统的影响［１１］、入侵机制［１２⁃１３］ 及其防治技术等方面。
随着研究深入，互花米草入侵对土壤生态系统过程和土壤生物多样性的影响受到许多学者的关注：王刚

等［１４］、张祥霖等［１５］均探讨了互花米草入侵对入侵地土壤碳、氮等理化性质产生影响；周虹霞等［１６］ 采用

ＢＩＯＬＯＧ ＧＮ 平板技术探讨了互花米草入侵对滨海潮间带盐沼土壤微生物多样性的影响，等等。 Ｚｈａｎｇ 等［１７］、
Ｚｅｌｅｋｅ 等［１８］、Ｙｕａｎ 等［１９］研究表明互花米草能影响被入侵地土壤的细菌群落结构，氨氧化细菌、产甲烷菌和硫

酸盐还原菌的丰度会有所增加。 而研究互花米草对入侵地植被根际土壤微生物群落结构与功能的影响，并不

多见。
福建省分布有 ９４１．９ ｈｍ２红树林，是中国天然红树林分布最北的省份［２０］。 自引入互花米草以来，全省互

花米草面积已达 ４１６６ ｈｍ２，红树林湿地不断遭到入侵，湿地面积萎缩，退化严重［２１］。 可见，探讨互花米草入侵

后红树林根际微生物群落结构变化规律及如何有效保护红树林湿地已成为迫在眉睫。 为此，以闽江河口湿地

红树林群落为研究对象，拟采用磷脂脂肪酸法（ＰＬＦＡ）探讨湿地不同植被群落土壤微生物群落的结构特征，
探讨互花米草入侵后土壤微生物群落组成、土壤酶活性和理化性质的关系，旨在揭示互花米草入侵的土壤学

机制，为红树林、互花米草根际土壤微生物之间的化感作用的研究提供理论依据，也为外来植物入侵的湿地生

４９２７ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　



htt
p:/

/w
ww.ec

olo
gic

a.c
n

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

态系统的保护与恢复提供科学依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

研究区域位于闽江河口湿地面积最大的鳝鱼滩湿地（１１９°３４′１２″—１１９°４１′４０″ Ｅ、２６°００′３６″—２６°０３′４２″
Ｎ），面积约为 ３１２０ ｈｍ２，见图 １。 鳝鱼滩湿地是由闽江中泥沙淤积形成的河口潮滩，地理位置独特，位于南亚

热带和中亚热带的过渡带，气候温暖湿润，雨量充沛，是典型的季风气候区，年降水量约 １３５０ ｍｍ，年平均气温

１９．３℃。 其土壤主要为滨海盐土和沙土，含盐量较高，ｐＨ 值呈酸性到中性。 该湿地滨海临江，终年受潮汐影

响，属正规半日潮型。 区内主要植被类型可以分为滨海盐沼、沙生和红树林 ３ 种植被类型，自 ２００２ 年发现互

花米草群落入侵之后，迅速蔓延，与秋茄 （ Ｋａｎｄｅｌｉａ ｃａｎｄｅｌ）、藨草 （ Ｓｃｉｒｐｕｓ ｔｒｉｑｕｅｔｅｒ）、短叶茳芏 （ Ｃｙｐｅｒｕｓ
ｍａｌａｃｃｅｎｓｉｓ）、芦苇（Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ）等土著优势种群落产生竞争。 到 ２０１０ 年为止已经形成大约 ３０６．９４
ｈｍ２的互花米草盐沼，主要分布于平行于海岸线的潮滩内缘［２２］。 所研究的红树林群落多为人工种植的秋茄群

落（树龄为 ７ ａ 以上），自 ２０１０ 年互花米草逐渐向秋茄群落周围入侵，形成大小不一的入侵斑块，占据秋茄群

落的生态位，抑制幼苗的生长，群落扩张和自我更新缓慢［２３］。

图 １　 研究区与采样点位置图

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ ａｎｄ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｐｏｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｔｉｄａｌ ｍａｒｓｈ ｏｆ ｔｈｅ Ｍｉｎｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｅｓｔｕａｒｙ

１．２　 野外采样及土壤性质测定

２０１６ 年 ４ 月在闽江河口鳝鱼滩湿地按照互花米草的不同入侵程度分别选取未受入侵的红树林群落

（Ｍａｎｇｒｏｖｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ，ＭＣ），全为互花米草占据的互花米草群落（Ｓ． ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ，ＳＣ）和受入侵的红

树林⁃互花米草混生群落（Ｍａｎｇｒｏｖｅ⁃Ｓ． ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ，ＭＳ），共 ３ 块典型的样地，每块样地面积为 １０—２０ ｍ２，且相

距约为 ２０ ｍ。 选取 ３ 种不同群落中长势较好的植被根际土壤各 ３ 份，共计样品 ９ 份（红树林⁃互花米草混生群

落土壤取自于秋茄红树林）。 将土样带回实验室后，将每种群落里的 ３ 个土壤样品充分混合，分成 ２ 份。 由于

湿地土壤含水量高，故一份在室内通风阴凉处晾至 ２—３ ｄ，待水分稍干之后，过 ２ ｍｍ 筛子，放在 ４℃冰箱保

存，用于土壤微生物群落特征及酶活性测定，另一份自然风干后过筛，用于理化性质的测定。 土壤 ｐＨ 值用水

浸提电位法（土水比为 １∶２．５），有机碳（ＳＯＣ）用重铬酸钾⁃外加热法，全氮（ＴＮ）用半微量凯氏法，全磷（ＴＰ）用
硫酸⁃高氯酸消煮法测定，全钾（ＴＫ）用 ＮａＯＨ 熔融火焰光度法。 脲酶活性用靛酚蓝比色法测定，蔗糖酶活性

用 ３，５⁃二硝基水杨酸比色法测定，酸性磷酸酶活性用磷酸苯二钠比色法测定，过氧化氢酶活性用 ＫＭｎＯ４滴定

法测定，多酚氧化酶活性采用邻苯三酚比色法测定，每个处理均设无基质对照，且每个处理 ３ 次重复，整个试

验设无样品无基质对照［２４⁃２５］。
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１．３　 磷脂脂肪酸的分离与气相色谱检测

采用 ＰＬＦＡ 生物标记法进行土壤微生物群落结构分析，ＰＬＦＡ 的提取过程和分析方法［２６］：称取 ４ ｇ 新鲜土

壤于 ５０ ｍＬ 离心管中，加入 ２０ ｍＬ ０．２ ｍｏＬ ／ Ｌ 的 ＫＯＨ 甲醇溶液，漩涡振荡 ５ ｍｉｎ，将其放置在 ３７℃摇床中温育

１ ｈ，每隔 １０ ｍｉｎ 漩涡振荡 １ ｍｉｎ，进行脂肪酸释放和样品的甲醇化。 加入 ３ ｍＬ １．０ ｍｏＬ ／ Ｌ 醋酸（冰乙酸）用于

中和 ｐＨ 值，漩涡振荡 １ ｍｉｎ。 加入 １０ ｍＬ 正己烷，使磷脂脂肪酸转移到有机相中，漩涡振荡 １ ｍｉｎ，２６００ ｒ ／ ｍｉｎ
离心 １５ ｍｉｎ。 将离心管上层的正己烷转移到干净的试管中，吹氮气使溶剂挥发至全干。 将 ＰＬＦＡ 溶解在 １ ｍＬ
体积比为 １∶１ 的正己烷 ／甲基叔丁基醚溶液中，静置 ３—５ ｍｉｎ，待其充分溶解，转入 ＧＣ 小瓶，加入 １０ μＬ 浓度

为 １ μｇ ／ ｍＬ 的内标（ｉ１９：０），用于 ＧＣ⁃ＭＳ 检测。 所用有机溶剂均为色谱纯。 采用 Ｖａｒｉａｎ２４０ＧＣ⁃ＭＳ 检测磷脂

脂肪酸，全自动进样装置，方法如下：进样口温度为 ２８０℃，分流比为 ２０∶１，柱温箱程序升温为 ７０℃起始，保持 １
ｍｉｎ，以 ２０℃ ／ ｍｉｎ 升温至 １７０℃，保持 ２ ｍｉｎ，再以 ５℃ ／ ｍｉｎ 升温至 ２８０℃，保持 ５ ｍｉｎ，最后以 ４０℃ ／ ｍｉｎ 升温至

３００℃，保持 １．５ ｍｉｎ。
１．４　 土壤微生物群落 ＰＬＦＡ 的标记分析与含量测定

磷脂脂肪酸法（ＰＬＦＡ）广泛应用于描述土壤微生物群落的结构组成和多样性研究，通过标记分析和含量

测定，可识别微生物量和土壤微生物群落结构。 磷脂脂肪酸标记的命名参考 Ｆｒｏｓｔａｇａｒｄ 等采用的方法［２７］。 根

据不同微生物类群的 ＰＬＦＡ 特征谱图不同，在高度专一性基础上具有多样性的原理，可用 ＰＬＦＡ 标记分析微

生物群落中不同群体，在分类上，微生物类群大致分成 ４ 大类：细菌、真菌、放线菌与原生动物［２８］。 从已有的

研究结果可总结出 ａ１５：０，ｉ１５：０，ａ１６：０，ｉ１６：０，ａ１７：０，ｉ１７：０ 等为革兰氏阳性细菌的 ＰＬＦＡ 标记；ｃｙ１７：０，ｃｙ１９：
０，１６：１ｗ５ｃ，１６：１ｗ７，１８：１ｗ５ｃ，１８：１ｗ７ｃ 等为革兰氏阴性细菌的 ＰＬＦＡ 标记；１０Ｍｅ１７：０，１０Ｍｅ１８：０，１０Ｍｅ１６：０
等为放线菌的 ＰＬＦＡ 标记；１８：３ｗ６ｃ（６，９，１２），１８：１ｗ９ｃ，１８：２ｗ６ｃ 等为真菌的 ＰＬＦＡ 标记；２０：４ｗ６ｃ（６，９，１２，
１５）等为原生动物的 ＰＬＦＡ 标记。 磷脂脂肪酸测算用峰面积和内标曲线法，内标为 ｉ１９：０，含量用 μｇ ／ ｇ
表示［２９］。
１．５　 数据处理与统计分析

数据处理和制图采用 Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 软件，采用 ＤＰＳｖ ７．０５ 版与 ＳＰＳＳ ２２ 统计软件进行方差分析、多样性指数

分析、主成分分析和相关性分析。 ＰＬＦＡ 生物标记多样性指数分析 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ （ Ｓ１ ）、Ｂｒｉｌｌｏｕｉｎ （Ｂ）、
Ｍｃｉｎｔｏｓｈ（Ｍ）多样性指数和 Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度（Ｐ）、Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数（Ｓ２） ［２９］。 多样性指数计算方法如下。

（１）Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数（Ｓ１）
计算公式为：

Ｓ１ ＝ －∑Ｐ ｉ ｌｎＰ ｉ

式中，Ｐ ｉ ＝Ｎｉ ／ Ｎ，Ｎｉ为处理 ｉ 的特征 ＰＬＦＡ 个数，Ｎ 为该试验中总特征 ＰＬＦＡ 个数。
（２）Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数（Ｐ）
计算公式为：

Ｐ＝ －∑Ｐ ｉ ｌｎＰ ｉ ／ ｌｎＳ
式中，Ｓ 为群落中 ＰＬＦＡ 生物标记出现的频次，即丰富度。

（３）Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数（Ｓ２）
计算公式为：

Ｓ２ ＝ １－∑Ｐ ｉ
２

式中，Ｐ ｉ种特征 ＰＬＦＡ 占该试验中总的特征脂肪酸个数比例。
（４）Ｂｒｉｌｌｏｕｉｎ 多样性指数（Ｂ）
计算公式为：

Ｂ＝Ｎ－１ ｌｇ［Ｎ！ ／ ｎ１！ ｎ２！ …ｎｉ！］
式中，ｎ１为第 １ 个 ＰＬＦＡ 生物标记的个体数量，ｎ２为第 ２ 个 ＰＬＦＡ 生物标记的个体数量，ｎｉ为第 ｉ 个 ＰＬＦＡ 生物
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标记的个体数量，Ｎ 为所有供试处理中 ＰＬＦＡ 生物标记出现的个体总和。
（５）Ｍｃｉｎｔｏｓｈ 多样性指数（Ｍ）
计算公式为：

Ｍ ＝
Ｎ － ∑Ｎ２

ｉ

Ｎ － Ｎ Ｓ
式中，Ｎ 为特征 ＰＬＦＡ 总数。

２　 结果分析

２．１　 不同植被群落土壤理化性质与酶活性的比较

３ 种不同植被群落土壤部分基本理化性质见表 １。 ３ 种土壤的 ｐＨ 值差别不显著，介于（５．８２±０．０３）—
（５．８９±０．０７）之间。 ＳＯＣ 含量差异显著，介于（１５．９１±０．３５）—（２４．３９±０．９６）ｇ ／ ｋｇ，ＴＮ、ＴＰ、ＴＫ 含量差异均显著，
分别介于（１．２４±０．０８）—（１．８４±０．０７）ｇ ／ ｋｇ，（０．７１±０．０４）—（１．０２±０．０４）ｇ ／ ｋｇ，（１３．８２±０．３４）—（１６．８９±０．４２）ｇ ／
ｋｇ 之间。 ３ 种不同植被群落土壤养分含量大小排序的总体趋势为 ＭＣ＞ＭＳ＞ＳＣ。 比较 ３ 种土壤养分状况，结
果表明 ＭＣ 土壤养分状况优于 ＳＣ 群落，当入侵植被进入后，ＭＣ 土壤养分含量明显下降，呈退化趋势。

表 １　 不同植被群落土壤部分理化性质（平均数±标准误）

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃ⁃ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

植被群落类型
Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ ｐＨ 有机碳

ＳＯＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ）
全氮

ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ）
全磷

ＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ）
全钾

ＴＫ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

ＭＣ ５．８９±０．０７ａ ２４．３９±０．９６ａ １．８４±０．０７ａ １．０２±０．０４ａ １６．８９±０．４２ａ

ＭＳ ５．８２±０．０３ａ ２０．６８±０．７３４ｂ １．４７±０．０６ｂ ０．７７±０．０５ｂ １４．１５±０．２８ｂ

ＳＣ ５．８７±０．０４ａ １５．９１±０．３５ｃ １．２４±０．０８ｃ ０．７１±０．０４ｃ １３．８２±０．３４ｃ

　 　 同一列中数据后跟相同小字母表示差异不显著（Ｐ＜０．０５）；ＭＣ：红树林群落 Ｍａｎｇｒｏｖｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ；ＭＳ：红树林⁃互花米草混生群落 Ｍａｎｇｒｏｖｅ⁃Ｓ．

ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ；ＳＣ：互花米草群落 Ｓ． ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

３ 种不同植被群落土壤酶活性测定结果见表 ２。 ＭＣ 土壤中 Ｓｕｃ、Ｕｒｅ、ＣＡＴ、ＰＨＯ、ＰＰＯ 的含量均为最高，
总体呈 ＭＣ＞ＭＳ＞ＳＣ 的趋势。 ３ 种土壤中 Ｓｕｃ、ＣＡＴ、ＰＨＯ 含量均有显著差异，而 ＭＳ、ＳＣ 土壤的 Ｕｒｅ 含量和

ＭＣ、ＭＳ 土壤的 ＰＰＯ 含量差异不显著。 ３ 种土壤中 ＰＨＯ 和 ＰＰＯ 的含量远远低于其他 ３ 种土壤酶的含量。

表 ２　 不同植被群落土壤酶活性

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

植被群落类型
Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

蔗糖酶
Ｓｕｃ ／

（ｍｇ ｇ－１ｄ－１］）

过氧化氢酶
ＣＡＴ ／

（ｍＬ ｇ－１（２ｈ） －１）

脲酶
Ｕｒｅ ／

（ｍｇ ｇ－１ ｄ－１）

酸性磷酸酶
ＰＨＯ ／

（ｍｇ ｇ－１ ｄ－１）

多酚氧化酶
ＰＰＯ ／

（ｍｇ ｇ－１ ｄ－１）

ＭＣ ２１．１７±２．２９ａ １７．８４±１．５３ａ ３．８９±０．１１ａ ０．１３±０．０４ａ ０．６１±０．０４ａ

ＭＳ １６．４８±０．８１ｂ １６．５６±１．１２ａｂ ３．１６±０．２３ｂ ０．０９±０．０２ｂ ０．５９±０．０２ａ

ＳＣ １０．５７±０．７１ｃ １４．９２±１．６１ｂ ２．８８±０．４７ｂ ０．０８±０．０３ｃ ０．５１±０．１９ｂ

２．２　 不同植被群落土壤微生物的 ＰＬＦＡ 分析

２．２．１　 土壤微生物的 ＰＬＦＡ 种类和总量的比较

在闽江河口鳝鱼滩湿地 ３ 种不同植被群落土壤中共检测到 ２２ 种 ＰＬＦＡ 生物标记，见表 ３。 其中 ＭＣ 土壤

中 ＰＬＦＡ 生物标记有 ２０ 种，总含量为（８９．４０±６．１５）μｇ ／ ｇ；ＭＳ 土壤中 ＰＬＦＡ 标记有 １９ 种，总含量为（９７．３１±
１８．８８）μｇ ／ ｇ，ＳＣ 土壤中 ＰＬＦＡ 标记有 ２１ 种，总含量为（３３．９４±６．４７）μｇ ／ ｇ。 从表 ３ 中可知不同植被群落土壤微

生物的 ＰＬＦＡ 种类差别不大，而不同类型微生物的 ＰＬＦＡ 含量差别明显，ＭＳ 土壤中 ＰＬＦＡ 生物标记总含量明

显高于 ＭＣ 和 ＳＣ。 每种类型土壤中均有不同的生物标记分布，代表着不同类型的微生物，在 ３ 种植被群落土

７９２７　 ２１ 期 　 　 　 郑洁　 等：闽江河口红树林土壤微生物群落对互花米草入侵的响应 　
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壤中完全分布的 ＰＬＦＡ 生物标记有 １８ 种，包括 ｉ１５：０，ａ１５：０，１６：１ｗ７ｃ，１６：０ 等，而有些 ＰＬＦＡ 生物标记只在某

种植被群落土壤中有分布，属不完全分布，此类 ＰＬＦＡ 生物标记有 ４ 种，即 ３０：０，２０：０，２４：０，２２：４ｗ７ｃ。 生物标

记 ２４：０ 仅在 ＭＣ 土壤中分布，生物标记 ３０：０ 仅出现在 ＳＣ 土壤中。
３ 种植被群落土壤中 ＰＬＦＡ 生物标记含量最多的是 １６：０（革兰氏阳性细菌），在土壤 ＰＬＦＡ 生物标记总量

中占有绝对的优势，所占的百分比依次为 ２１．６７％、２２．８１％、１７．５０％，表明其在土壤中起主要作用。 ＭＳ 土壤中

ＰＬＦＡ 生物标记种类最少但含量最多；ＳＣ 土壤中 ＰＬＦＡ 生物标记种类最多，含量最少；ＭＣ 土壤中 ＰＬＦＡ 种类

相比较多于 ＭＳ 土壤，少于 ＳＣ 土壤，ＰＬＦＡ 总含量居中。 不同的植被群落土壤中微生物的种类和 ＰＬＦＡ 含量

存在较大的差异，表明不同土壤中的微生物所起的作用也有很大的不同。 ９Ｍｅ１５：０ｗ，１６：０，１６：１ｗ７ｃ，ａ１５：０，
１８：１ｗ１２ｃ 是 ＭＣ 土壤中含量较多的 ５ 种 ＰＬＦＡ，占总 ＰＬＦＡ 含量的 ５４．０７％；在 ＰＬＦＡ 含量的 ５４．３５％；ＳＣ 土壤

中 ９Ｍｅ１５：０ｗ，１６：０，１６：１ｗ７ｃ，ａ１７：０ 和 １８：２ｗ６ｔ（６，９）这 ５ 种 ＰＬＦＡ 占总 ＰＬＦＡ 含量的 ５１．８６％。 从总体上看，
在不同植被群落土壤中，ＰＬＦＡ 生物标记种类基本上均以 ９Ｍｅ１５：０ｗ，１６：０，１６：１ｗ７ｃ 为主。

表 ３　 不同植被群落土壤微生物 ＰＬＦＡ 的类型及含量 ／ （μｇ ／ ｇ）

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｙｐｅｓ ａｎｄ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ＰＬＦＡ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

序号
Ｎｏ．

生物标记
Ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ

微生物类型
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐ

不同植被群落 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

ＭＣ ＭＳ ＳＣ

１ ３０：０ 细菌 ０　 　 　 ０　 　 　 ０．１２±０．０２ｂ

２ ｉ１４：０ 革兰氏阳性细菌 ３．０６±０．５４ｂ ４．５７±１．０６ａ １．４１±０．３２ｃ

３ ９Ｍｅ１５：０ｗ 放线菌 ８．５７±２．８３ａ ６．３５±１．２０ａ ２．３３±０．３４ｂ

４ ａ１５：０ 革兰氏阳性细菌 ４．３１±０．９７ｂ ６．７６±１．２６ａ １．５５±０．３０ｃ

５ １５：０ 好氧细菌 １．３８±０．２９ａｂ １．８９±０．７６ａ ０．５９±０．１４ｂ

６ ２２：４ｗ７ｃ 真菌 ０ ２．３３±１．２９ａ ０．４８±０．１６ｂ

７ ｉ１５：０ 革兰氏阳性细菌 １．９６±０．４８ｂ ３．５６±１．１０ａ １．２５±０．１６ｂ

８ １６：０ 革兰氏阳性细菌 １９．３８±１．９２ａ ２２．２０±６．２６ａ ５．９４±１．６９ｂ

９ １６：１ｗ７ｃ 革兰氏阴性细菌 ９．４３±１．６６ａ ７．２５±１．５１ａ ３．０３±１．４６ｂ

１０ １６：１ｗ９ｃ 真菌 ２．４１±０．７１ａｂ ４．２４±１．４５ａ １．５５±０．１５ｂ

１１ ｃｙ１９：０ 革兰氏阴性细菌 ３．０４±１．６１ａ ３．４４±０．４２ａ １．０６±０．１０ｂ

１２ ２１：１ｗ９ｃ 真菌 １．３２±０．２９ａ １．６７±０．５６ａ １．０７±０．１５ａ

１３ ａ１７：０ 革兰氏阳性细菌 ４．１１±０．５１ｂ １０．８９±２．３６ａ ２．９３±０．７７ｂ

１４ ｃｙ１７：０ 革兰氏阴性细菌 ２．５１±０．１０ａ ２．０５±０．２８ｂ ０．８１±０．０８ｃ

１５ １８：１ｗ１２ｃ 真菌 ６．１５±１．４５ａ ５．４７±０．１９ａ ２．１４±０．２１ｂ

１６ １８：２ｗ６ｔ（６，９） 真菌 ３．２４±０．５４ａ ２．６５±０．５９ａ ３．４１±４．３４ａ

１７ １８：１ｗ９ｃ 真菌 ４．１３±１．０２ａ ３．１６±１．０５ａｂ １．６２±０．１７ｂ

１８ １８：０ 嗜热解氢杆菌 ４．１３±１．２５ａ ５．０６±０．３８ａ １．６１±０．２１ｂ

１９ ２０：５ｗ３ｃ
（３，６，９，１２，１５） 原生动物 ２．４８±０．７８ａ ２．６０±０．７３ａ ０．４４±０．０２ｂ

２０ １８：１ｗ２ｃ 真菌 ２．００±０．７２ａ １．１７±０．８８ａｂ ０．１６±０．０３ｂ

２１ ２０：０ 细菌 １．５３±０．４８ａ ０ ０．４４±０．１２ｂ

２２ ２４：０ 细菌 ４．２６±０．２３ａ ０ ０

不同 ＰＬＦＡ 生物标记总量 Ｔｏｔａｌ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｄｅｆｅｒｅｎｔ ＰＬＦＡ ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ ８９．４０±６．１５ａ ９７．３１±１８．８８ａ ３３．９４±６．４７ｂ

２．２．２　 土壤特征微生物类群 ＰＬＦＡ 含量的比较

不同植被群落土壤中特征微生物 ＰＬＦＡ 含量存在着较大差异，总含量及其相互之间比值见表 ４。 由表 ３、
表 ４ 可知土壤微生物中细菌的种类最多且含量最高，其次是真菌，而放线菌和原生动物的种类和含量，相对较

少。 土壤中代表革兰氏阳性细菌 ＰＬＦＡ 含量最多，代表原生动物 ＰＬＦＡ 含量最少；革兰氏阳性细菌、革兰氏阴

性细菌之间和细菌、真菌之间 ＰＬＦＡ 含量差别明显，相互间的比值较大。 ＭＳ 土壤中革兰氏阳性细菌、真菌、原
生动物 ＰＬＦＡ 含量最多，而 ＳＣ 土壤含量最低，总体排序是 ＭＳ＞ＭＣ＞ＳＣ；３ 种土壤中革兰氏阴性细菌、放线菌大

８９２７ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　
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小排序为 ＭＣ＞ＭＳ＞ＳＣ。 革兰氏阴性细菌和革兰氏阳性细菌之间比值大小排序为 ＭＣ＞ＳＣ＞ＭＳ；真菌 ／细菌大小

排序为 ＳＣ＞ＭＣ＞ＭＳ。

表 ４　 不同植被群落土壤中的特征微生物类群 ＰＬＦＡ 总量及比值 ／ （μｇ ／ ｇ）

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｎｔｅｎｔｓ ａｎｄ ｒａｔｉｏ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐｓ ＰＬＦＡ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

特征微生物类群
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐｓ

不同植被群落 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

ＭＣ ＭＳ ＳＣ

革兰氏阳性细菌 Ｇ＋ ３２．８４ ４８．０１ １３．２１

革兰氏阴性细菌 Ｇ－ １５．００３ １２．７５ ４．８１

革兰氏阴性细菌 ／ 革兰氏阳性细菌（Ｇ－ ／ Ｇ＋） ／ ％ ４５．６７ ２６．５７ ３６．４３

真菌 Ｆｕｎｇｉ １８．２９ ２１．７１ １０．４６

真菌 ／ 细菌 Ｆｕｎｊｉ ／ Ｂａｃｔｅｒｉａ（％） ３８．２４ ３５．７２ ５８．０７

放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅ ８．５７ ６．３５ ２．３３

原生动物 Ｐｒｏｔｏｚｏｏｎ ２．４８ ２．６０ ０．４４

２．２．３　 不同植被群落土壤微生物群落多样性指数的比较

不同植被群落土壤 ＰＬＦＡ 生物标记的种类和含量存在差异，所代表的不同微生物群落也存在一定差异，
可用群落多样性指数来表示。 由表 ５ 可知 ＳＣ 土壤微生物群落 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数均高于 ＭＣ 和 ＭＳ，
大小排序为 ＳＣ＞ＭＣ＞ＭＳ；３ 种土壤微生物群落的均匀度指数、Ｂｒｉｌｌｏｕｉｎ 指数总体趋势是 ＭＣ＞ＭＳ＞ＳＣ。 ＭＣ 土壤

和 ＳＣ 土壤微生物群落在各项多样性指数上存在着显著差异，即两种土壤中各自存在着某些差异较大的优势

微生物群落；ＭＣ 和 ＳＣ 的 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数差异不显著，较 ＭＳ 高，表明土壤微生物群落种类多且分布均

匀。 ＭＳ 是 ＳＣ 入侵 ＭＣ 所形成的群落，其土壤微生物群落多样性指数均较 ＭＣ 小，即在入侵机制下 ＭＣ 土壤

微生物群落多样性有衰退。

表 ５　 不同植被群落土壤微生物类群多样性指数

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ′ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

植被群落类型
Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ

均匀度指数
Ｐｉｅｌｏｕ ｉｎｄｅｘ

Ｂｒｉｌｌｏｕｉｎ 指数
Ｂｒｉｌｌｏｕｉｎ ｉｎｄｅｘ

ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数
ＭｃＩｎｔｏｓｈ ｉｎｄｅｘ

ＭＣ ０．９２±０．０１ｂ ３．９０±０．０５ａ ０．９０±０．０１ａ ３．４５±０．０６ａ ０．７８±０．０１ｂ

ＭＳ ０．９０±０．０１ｃ ３．７１±０．０１ｂ ０．８９±０．００３ａ ３．４３±０．０４ａ ０．７６±０．０１ｂ

ＳＣ ０．９４±０．０２ａ ３．８８±０．１３ａ ０．８８±０．０３ｂ ３．０９±０．０４ｂ ０．８５±０．０５ａ

２．２．４　 不同植被群落土壤微生物 ＰＬＦＡ 的主成分分析

对不同植被群落土壤微生物 ＰＬＦＡ 进行主成分分析，见图 ２，共提取出 ４ 个主成分，与土壤微生物群落

ＰＬＦＡ 生物标记相关的 ２ 个主成分分析的累积贡献率达 ９３．１９％，其中第 １ 主成分（ＰＣ１）和第 ２ 主成分（ＰＣ２）
分别解释变量方差的 ６３．５８％和 ２９．６１％。 ＭＣ 土壤位于第 １ 主成分正端，第 ２ 主成分正端；ＭＳ 土壤位于第 １
主成分正端，第 ２ 主成分负端；ＳＣ 土壤位于第 １ 主成分负端，第 ２ 主成分负端。 单个 ＰＬＦＡ 初始载荷因子主成

分分析结果见图 ２，对第一主成分起主要作用的 ＰＬＦＡ 是 ｉ１４：０，９Ｍｅ１５：０ｗ，ａ１５：０，１５：０，１６：１ｗ７ｃ，ｃｙ１７：０，
１６：０，１８：１ｗ９ｃ，１８：０；对第 ２ 主成分其起主要作用的 ＰＬＦＡ 是 ２０：０，２４：０。
２．３　 不同植被群落土壤部分理化性质与酶活性的相关性

不同植被群落土壤部分理化性质与酶活性的相关性分析结果见表 ６。 由表 ６ 可知土壤 ｐＨ 值与其他理化

性质、酶活性存在一定的相关性，而相关性均不显著。 ＳＯＣ 与 ＴＮ、ＰＰＯ 呈显著正相关，与 Ｓｕｃ、ＣＡＴ 呈极显著

正相关；ＴＮ 与 ＴＰ、ＴＫ、Ｓｕｃ、ＣＡＴ、ＰＨＯ 间的相关性显著，与 Ｕｒｅ 间的相关性极显著，均呈正相关；ＴＰ 与 ＴＫ、
Ｕｒｅ、ＰＨＯ 间均呈极显著正相关；ＴＫ 与 Ｕｒｅ 呈显著正相关，与 ＰＨＯ 呈极显著正相关。 土壤酶活性之间存在一

定的相关性，均呈正相关，Ｓｕｃ 与 ＰＰＯ 呈显著相关，与 ＣＡＴ 呈极显著相关；ＣＡＴ 与 ＰＰＯ 间的相关性显著；Ｕｒｅ
与 ＰＨＯ 间的相关性极显著。

９９２７　 ２１ 期 　 　 　 郑洁　 等：闽江河口红树林土壤微生物群落对互花米草入侵的响应 　



htt
p:/

/w
ww.ec

olo
gic

a.c
n

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ２　 不同植被群落土壤微生物 ＰＬＦＡ 的主成分分析（Ａ）单个磷脂脂肪酸初始载荷因子主成分分析（Ｂ）

Ｆｉｇ．２ 　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐｓ ＰＬＦＡ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ （ Ａ） ＰＬＦＡ

ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｎｇ ｔｏ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｒｄｉｎａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ（Ｂ）

表 ６　 不同植被群落土壤部分理化性质与酶活性的相关性

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃ⁃ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

因子
Ｆａｃｔｏｒｓ

ｐＨ 有机碳
ＳＯＣ

全氮
ＴＮ

全磷
ＴＰ

全钾
ＴＫ

蔗糖酶
Ｓｕｃ

过氧化
氢酶
ＣＡＴ

脲酶
Ｕｒｅ

酸性磷
酸酶
ＰＨＯ

多酚氧
化酶
ＰＰＯ

ｐＨ １
有机碳 ＳＯＣ ０．２１ １
全氮 ＴＮ ０．４ ０．９８∗ １
全磷 ＴＰ ０．５８ ０．９２ ０．９８∗ １
全钾 ＴＫ ０．６５ ０．８８ ０．９６∗ ０．９９∗∗ １
蔗糖酶 Ｓｕｃ ０．２１ ０．９９∗∗ ０．９８∗ ０．９２ ０．８８ １
过氧化氢酶 ＣＡＴ ０．２１ ０．９９∗∗ ０．９８∗ ０．９２ ０．８８ ０．９９∗∗ １
脲酶 Ｕｒｅ ０．５１ ０．９５ ０．９９∗∗ ０．９９∗∗ ０．９８∗ ０．９５ ０．９５ １
酸性磷酸酶 ＰＨＯ ０．５８ ０．９２ ０．９８∗ ０．９９∗∗ ０．９９∗∗ ０．９２ ０．９２ ０．９９∗∗ １
多酚氧化酶 ＰＰＯ －０．０５ ０．９７∗ ０．８９ ０．７８ ０．７３ ０．９６∗ ０．９７∗ ０．８３ ０．７９ １

　 　 ∗：显著相关，Ｐ＜０．０５；∗∗：极显著相关，Ｐ＜０．０１。 ＳＯＣ：Ｓｏｉｌ Ｏｒｇａｎｉｃ Ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：Ｔｏｔａｌ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：Ｔｏｔａｌ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＫ：Ｔｏｔａｌ Ｐｏｔａｓｓｉｕｍ；Ｓｕｃ：

Ｓｕｃｒａｓｅ；ＣＡＴ：Ｃａｔａｌａｓｅ；Ｕｒｅ：Ｕｒｅａｓｅ；ＰＨＯ：Ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ；ＰＰＯ：Ｐｏｌｙｐｈｅｎｏｌｏｘｉｄａｓｅ

２．４　 不同植被群落土壤微生物 ＰＬＦＡ 与土壤养分因子性质的相关性

不同植被群落土壤微生物 ＰＬＦＡ 与土壤养分因子的相关性分析结果见表 ７。 土壤特征微生物类群 ＰＬＦＡ

表 ７　 不同植被群落土壤微生物 ＰＬＦＡ 与土壤理化性质、酶活性的相关性

Ｔａｂｌｅ ７ 　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐｓ ＰＬＦＡ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｃ⁃ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ　

因子
Ｆａｃｔｏｒｓ ｐＨ 有机碳

ＳＯＣ
全氮
ＴＮ

全磷
ＴＰ

全钾
ＴＫ

蔗糖酶
Ｓｕｃ

过氧化
氢酶
ＣＡＴ

脲酶活性
Ｕｒｅ

酸性磷
酸酶
ＰＨＯ

多酚氧
化酶
ＰＰＯ

革兰氏阳性细菌 Ｇ＋ －０．６４ ０．６２ ０．４５ ０．２５ ０．１７ ０．６２ ０．６２ ０．３４ ０．２６ ０．８

革兰氏阴性细菌 Ｇ－ －０．０３ ０．９７∗ ０．９ ０．７９ ０．７４ ０．９７∗ ０．９７∗ ０．８４ ０．８ ０．９９∗∗

真菌 Ｆｕｎｊｉ －０．５２ ０．７３ ０．５８ ０．４ ０．３２ ０．７３ ０．７３ ０．４８ ０．４ ０．８８

放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅ ０．１２ ０．９９∗∗ ０．９６∗ ０．８８ ０．８３ ０．９９∗∗ ０．９９∗∗ ０．９１ ０．８８ ０．９９∗

原生动物 Ｐｒｏｔｏｚｏｏｎ －０．２９ ０．８８ ０．７６ ０．６１ ０．５４ ０．８７ ０．８８ ０．６８ ０．６２ ０．９７∗

００３７ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　
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与理化性质和酶活性间的相关性存在差异，土壤 ｐＨ 值与放线菌总 ＰＬＦＡ 呈正相关，与革兰氏阳性细菌、革兰

氏阴性细菌、真菌、原生动物总 ＰＬＦＡ 呈负相关，相关性均不显著；革兰氏阴性细菌总 ＰＬＦＡ 与 ＳＯＣ、Ｓｕｃ、ＣＡＴ
呈显著正相关，与 ＰＰＯ 呈极显著正相关；放线菌总 ＰＬＦＡ 与 ＴＮ、ＰＰＯ 间的相关性显著，与 ＳＯＣ、Ｓｕｃ、ＣＡＴ 间的

相关性极显著；原生动物总 ＰＬＦＡ 与 ＰＰＯ 呈显著正相关。

３　 讨论

３．１　 互花米草入侵对红树林群落土壤理化性质、酶活性的影响

植被群落的演替可导致土壤养分库发生改变，土壤碳、氮含量是土壤质量的生物指标，土壤酶是微生物新

陈代谢所分泌的活性物质，在土壤生态系统的物质循环和能量转化过程中具有重要功能，是土壤的肥力指

标［１５，３０］。 闽江河口红树林群落土壤的 ＳＯＣ、ＴＮ、ＴＰ、ＴＫ 和酶活性均大于红树林⁃互花米草混生群落、互花米草

群落，表明互花米草入侵后闽江河口湿地红树林群落土壤的部分理化性质和酶活性均有所下降，土壤养分状

况发生了明显退化，此结果与张祥霖等［１５］的研究结果相似。 红树林群落土壤碳汇等功能出现衰退，这与酶系

统有关［３１］，而酶活性作为微生物功能的体现，反映土壤微生物群落功能的变化，红树林群落土壤酶活性下降，
表明互花米草入侵改变了原土壤生态系统微生物群落功能。 土壤微生物群落多样性也是土壤养分、酶活性、
凋落物和根系分泌物等因素综合作用的结果，反映了土壤肥力状况与营养代谢循环的密切关系。 Ｅｈｒｅｎｆｅｌｄ
等［３２］研究表明外来植物入侵与土壤营养代谢循环的关系密切，由于互花米草的蔓延，土壤微生物群落组成发

生改变，从而导致养分循环的变化。
３．２　 互花米草入侵下红树林群落土壤理化性质、酶活性、微生物 ＰＬＦＡ 间的相关性

闽江河口湿地的红树林、互花米草、红树林⁃互花米草混生群落土壤理化性质和酶活性各因子间的相关性

总体上呈正相关，Ｓｕｃ、ＣＡＴ 与 ＴＮ、ＳＯＣ 呈显著或极显著相关，Ｕｒｅ、ＰＨＯ 与 ＴＮ、ＴＰ、ＴＫ 呈显著或极显著相关，
表明土壤中碳、氮、磷、钾等营养元素的供应与转化受蔗糖酶、过氧化氢酶、脲酶、酸性磷酸酶活性的影响。 土

壤中蔗糖酶可反映碳氮转化的速率，脲酶可表示土壤氮素的供应状况，酸性磷酸酶可影响土壤有机磷的分解

转化，过氧化氢酶影响土壤有机质转化的速度［２６，２８］。 互花米草入侵，红树林土壤酶活性下降，理化性质也随

之改变。 除 ｐＨ 值与土壤特征微生物类群 ＰＬＦＡ 基本上呈负相关，土壤微生物 ＰＬＦＡ 与其他理化性质与酶活

性间的相关性均呈正相关。 革兰氏阴性细菌总 ＰＬＦＡ 与 ＳＯＣ、Ｓｕｃ、ＣＡＴ、ＰＰＯ 呈显著或极显著相关，放线菌总

ＰＬＦＡ 与 ＳＯＣ、ＴＮ、Ｓｕｃ、ＣＡＴ、ＰＰＯ 间的相关性显著或极显著，表明土壤部分理化性质和酶活性受土壤微生物

含量变化的影响。 微生物群落在土壤生态系统营养代谢循环中具有重要功能，如硝化细菌在土壤氮循环中具

有核心作用［１７］，假单胞菌具有分解有机物作为碳源的能力［３３］，解磷细菌能促进土壤无机磷酸盐的溶解和土

壤有机磷的分解释放达到增加土壤有机磷含量的目的，微生物群落的变化，影响其功能的发挥。 互花米草入

侵下红树林群落土壤理化性质、酶活性、微生物 ＰＬＦＡ 间的相关性研究，表明在微生物群落结构分析的基础

上，互花米草入侵有影响红树林群落土壤碳、氮、磷等的循环及酶活性的潜力。
３．３　 互花米草入侵对红树林土壤微生物群落的影响

根际土壤微生物群落结构和多样性与植物的生长发育密切相关，对外来植物的成功入侵有重要作用，当
地生态系统内的植物与土壤微生物间在长期发展过程中，会形成一种平衡共生的状态，外来植物入侵通过改

变土壤微生物群落结构，打破原有的平衡状态，影响入侵地物种生长和群落更替［４，３４⁃３５］。 外来入侵植物改变

土壤微生物群落的途径主要有两种，一是土壤微生物群落会随地上植被群落的更替而改变，外来入侵植物适

应新的栖境后大面积扩散，改变生长环境，使入侵地生物多样性丧失。 二是外来植物通过释放化感物质进入

土壤，受到微生物的加工、分解 、转化等，同时对根际微生物群落产生影响，进而影响受体植物的生长发

育［３６⁃３７］。 如入侵北美的铺散矢车菊和斑点矢车菊分别通过根际分泌具有抗菌活性的化感物质 ８⁃羟基喹啉（８⁃
ｈｙｄｒｏｘｙｑｕｉｎｏｌｉｎｅ）和具有防御根际病原体危害的化感物质儿茶酚（ｃａｔｅｃｈｉｎ），引起土壤微生物群落变化，实现入

侵［４，３８］。 也有学者研究入侵中国的植物紫茎泽兰（Ａｇｅｒａｔｉｎａ ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ），发现紫茎泽兰入侵区土壤真菌、自

１０３７　 ２１ 期 　 　 　 郑洁　 等：闽江河口红树林土壤微生物群落对互花米草入侵的响应 　
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生固氮菌、氨氧化细菌数量都显著高于未入侵区，通过改变入侵区土壤微生物群落结构，加速入侵［３９］。 对闽

江河口互花米草入侵下红树林湿地土壤微生物群落进行 ＰＬＦＡ 生物标记测定，在数量上表征占优势的土壤微

生物群落，３ 种植被群落共发现 ２２ 种 ＰＬＦＡ 生物标记，其含量存在差异。 红树林⁃互花米草混生群落土壤

ＰＬＦＡ 含量最多，即土壤微生物量高于红树林群落，这与互花米草入侵有关［１６］。 闽江河口互花米草入侵的红

树林群落，土壤中革兰氏阳性细菌、真菌、原生动物微生物类群含量增加，革兰氏阴性细菌、放线菌微生物类群

含量减少，表明互花米草入侵后微生物群落结构发生改变，进而可能影响了土壤的营养循环和能量流动。 红

树林⁃互花米草混生群落土壤微生物多样性指数均低于红树林群落，表明互花米草入侵后微生物群落多样性

也发生改变。 土壤中参与养分循环和植物间竞争生存的功能性微生物类群结构和多样性的变化，可能会影响

红树林对养分的吸收，进而有利于互花米草的竞争和扩张。 互花米草的竞争化感作用明显［４０］，与红树林根际

土壤微生物之间的化感作用，尚需进一步深入研究。

４　 结论

通过对红树林、互花米草、红树林⁃互花米草混生群落根际土壤的理化性质、酶活性和土壤微生物群落

ＰＬＦＡ 的比较，发现互花米草入侵改变了入侵地红树林土壤微生物群落结构，显著提高了土壤中革兰氏阳性

细菌、真菌的含量，降低了革兰氏阴性细菌、放线菌的含量，土壤 ＳＯＣ、ＴＮ、ＴＰ、ＴＫ 和酶活性均有明显下降，入
侵地的红树林群落土壤生境退化。 红树林生态系统树种少，群落结构单一，系统稳定性较差，外来物种入侵威

胁较大，被入侵破坏后恢复难度大。 互花米草入侵红树林群落，土壤微生物群落结构的变化，为互花米草入侵

的研究提供了线索。 互花米草入侵具有影响土壤碳、氮、磷等理化性质和酶活性的潜力，影响红树林群落营养

代谢循环，改变部分有利于自身生长的土壤环境相关的微生物类群含量，竞争有利的土壤环境，并迅速扩张实

现入侵。 研究土壤微生物群落结构的变化，为从微生物方面和分子水平来研究互花米草的入侵机制提供探索

思路。 运用 ＰＬＦＡ 法研究土壤微生物群落结构特征，提供了较为准确的微生物多样性方面的信息，将在后续

研究红树林、互花米草根际土壤微生物之间的化感作用中得到进一步的应用。
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