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鄱阳湖湿地土壤微生物群落结构沿地下水位梯度分异
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摘要：为了揭示地下水位梯度对湿地土壤微生物群落的影响，在鄱阳湖典型碟形湖泊白沙湖洲滩湿地设置了 ２００ｍ×３００ｍ 大样

地，沿地下水位梯度划分 ４ 个样带（从湖岸到湖心依次为 ＧＴ⁃Ａ，ＧＴ⁃Ｂ，ＧＴ⁃Ｃ，ＧＴ⁃Ｄ），采集了不同梯度带的土壤样品，利用磷脂脂

肪酸法分析其土壤微生物群落结构分异特征。 结果表明，随着地下水位抬升，土壤 ｐＨ 和沙粒含量升高，而有机碳、容重、粘粒

和粉粒含量降低。 与地下水位最低的梯度（ＧＴ⁃Ａ）相比，地下水位在地表上下波动（ＧＴ⁃Ｄ）时，土壤微生物量碳氮及其分配比例

分别增加了 ２．８２、４．３０、５．７７ 和 ７．１５ 倍；土壤微生物总量、细菌生物量、放线菌生物量、革兰氏阳性细菌及革兰氏阴性细菌生物量

分别增长了 １０６．８％、１１７．２％、７４．９％，１０７．９％和 ２０７．２％。 洲滩地下水位梯度的升高增加了土壤微生物群落的环境压力，进而降

低了其群落结构的多样性。 土壤微生物群落结构组成与土壤 ｐＨ、含水量、沙粒含量以及碳氮比呈显著相关关系，而土壤微生物

商则主要受 ｐＨ 和土壤质地的影响。 以上结果表明地下水位梯度所引起的土壤微环境变化对微生物量、土壤有机碳周转和群

落结构均产生了深刻影响。
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湿地是陆地生态系统和水域生态系统相互作用形成的自然综合体和独特生态系统类型，在维护区域生态

平衡和生物多样性保护等方面具有重要作用［１］，故而被称为“地球之肾”和“生态超市” ［２］。 由于湿地生态系

统独特的环境条件和丰富的物种多样性，物质交换和能量流动过程十分复杂，因而其生物地球化学过程相对

于陆地生态系统更为复杂［３］。
土壤微生物是使土壤具有生命力的最主要成分，与土壤肥力和土壤健康水平密切相关［４］。 湿地生态系

统中，土壤微生物不仅在有机质分解、腐殖质合成以及物质转化和能量传递过程中发挥关键作用［５，６］，还控制

着沼泽湿地类型的分异与演替和土壤碳库的动态变化［７］。 在洪泛平原湿地生态系统中，土壤微生物群落结

构对环境因子的变化尤其是土壤湿度、ｐＨ、质地结构和营养元素的可利用程度响应敏感［８］。 水文情势的变化

是湿地生态系统结构和功能的主要控制因素［９］，湿地水文状态的改变不仅制约着土壤微生物的生理和功能

代谢水平，还影响微生物功能群落的组成［１０］。 地下水位变化所引起的干湿交替环境通过其有氧和无氧环境

的转变为土壤微生物的群落组成形成了生理压力［１１］。 微生物群落结构沿地下水位梯度的分异与土壤水分、
透气性、有机养分和植被等因子的差异密切相关［１２］。 高地下水位梯度的湿润条件下，细菌更具有生存

优势［１３］。
鄱阳湖是我国第一大淡水湖泊，受流域来水和长江水位共同作用，年内洪枯水位可达 １２ｍ，这种独特的水

文节律变化下形成了大面积干湿交替的洲滩湿地［１４］。 沿不同的高程梯度，地下水位变化呈明显的空间地带

性分布，进而在洲滩尺度上形成了不同的微地带性环境。 相关研究表明，水文情势的变化对鄱阳湖植被群落

分布、生物量积累和物种多样性造成了不同程度的影响［１５⁃１６］。 目前在鄱阳湖湿地的研究主要集中在水文过

程与景观变化［１７⁃１８］、土壤微生物与植被关系［１９⁃２０］ 等方面，这些研究对认识鄱阳湖湿地的变化规律奠定了基

础。 Ｃｏｕｌｉｓ ［２１］认为短期内生态环境因子的变化不会直接改变微生物的群落结构，只能改变微生物活性，枯水

期内洲滩尺度上不同地下水位环境梯度是否会引起土壤微生物群落结构的变化及其与微环境因子的相关性

研究尚不足。 本文以鄱阳湖典型碟形子湖白沙湖洲滩湿地为研究对象，研究比较不同地下水位梯度土壤湿地

微生物生物量和群落结构的分异特征，并对相关影响因素进行分析，以期为深入了解枯水期鄱阳湖湿地生态

系统结构稳定性的维持机制及湿地生物地球化学循环过程，揭示土壤地下生物群系应对枯水期环境变化的响

应策略提供科学依据，进而对鄱阳湖湿地生态系统的有效保护具有重要意义。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

鄱阳湖地处江西北部，长江中下游，地理坐标为 １１５°４９′—１１６°４６′Ｅ，２８°２４′—２９°４６′Ｎ，南北相隔 １７０ｋｍ，
东西最大跨度 ７０ｋｍ。 鄱阳湖属东亚季风区，为典型亚热带季风气候，夏季炎热多雨，冬季低温少雨，年平均降

水量为 １３８７—１７９５ｍｍ，年内、年际变化较大。 年降水量最大 ２４５２．８ｍｍ（１９５４ 年），最小 １０８２．６ｍｍ（１９７８ 年），
最大 ６ 个月降水量（３—８ 月）占全年降水量的 ７４．４％。 年平均蒸发量 ８００—１２００ｍｍ，约有一半集中在温度最

高的 ７—９ 月。 多年平均气温 １７．６℃，最冷月（１ 月）平均气温 ５．１℃，最热月（７ 月）平均气温 ２９．５℃。 受鄱阳

湖水文节律季节性变化的影响，呈现出河、湖、滩交错的湿地景观格局。

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

研究试验样地位于江西南矶湿地国家级自然保护区内的白沙湖，地处赣江三角洲前缘，属典型的内陆河

口湿地区。 白沙湖为典型的碟形湖泊，洲滩地势平坦，受鄱阳湖季节性周期水文变化影响，４—９ 月份保护区

除南山岛和矶山岛外，其余地方均被淹没，白沙湖与大湖连通，１０ 月份湖水逐渐消退，归入碟形洼地，不同高

程的洲滩相继出露。 白沙湖洲滩发育有大面积的草洲，优势植被为灰化苔草 （ Ｃａｒｅｘ ｃｉｎｅｒａｓｃｅｎｓ）、南荻

（Ｔｒｉａｒｒｈｅｎａ ｌｕｔａｒｉｏｒｉｐａｒｉａ）、芦苇（ Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ）、虉草（ Ｐｈａｌａｒｉｓ ａｒｕｎｄｉｎａｃｅａ）等，其中灰化苔草分布最为

广泛，几乎遍及整个湿地洲滩，盖度在 ８５％—１００％。 试验样地位置如图 １ 所示，面积为 ２００ｍ×３００ｍ， 样地内

优势植被为灰化苔草，伴生种为南荻和芦苇。 从湖岸向湖心按照地下水位划分为 ４ 个梯度（ＧＴ⁃Ａ，ＧＴ⁃Ｂ，ＧＴ⁃
Ｃ，ＧＴ⁃Ｄ），梯度带之间相隔约 １００ｍ。 不同梯度带灰化苔草生长态势、土壤温度及地下水位分异明显（表 １）。
每个地下水位梯度带内根据微地形差异设置 ３—６ 个采样点，同一梯度带内采样点间隔 ５０—８０ｍ，每个采样点

设置 ３ 个重复。 每个采样点处埋入细口径（内径为 ２ｃｍ）ＰＶＣ 管（埋入地下约 ７０ｃｍ）用于测定地下水位。
１．２　 样品采集与分析

２０１６ 年 １１ 月下旬，利用土钻（内径 ５ｃｍ）对每个采样点进行五点混合取样，采集 ０—２０ｃｍ 土壤样品约

５００ｇ 装入聚乙烯自封袋内，编号后置于保鲜盒运回实验室进行后续分析。 土壤样品运回实验室后，挑拣出石

块等杂物后，每份样品分为两份，一份置于－２０℃冷藏箱中用于测定土壤微生物磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）测定，另
一部分自然风干后磨碎风干，分别过 ２０ 目和 １００ 目筛，用于土壤理化性质的分析。

图 １　 研究区地理位置与样地设置

Ｆｉｇ．１　 Ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ

ＧＴ⁃Ａ， ＧＴ⁃Ｂ， ＧＴ⁃Ｃ， ＧＴ⁃Ｄ 代表不同的地下水位梯度带（从湖岸向湖心方向依次为 Ａ， Ｂ， Ｃ， Ｄ）

土壤理化性质分析具体方法如下：土壤含水量采用烘干法测定，土壤颗粒组成采样马尔文激光粒度仪测

定；土壤容重（ＢＤ）采用环刀法测定；土壤 ｐＨ 采用水土比 ２．５∶１ ｐＨ 计测定；土壤有机碳（ＳＯＣ）采用重铬酸钾

外加热法测定；土壤总氮（ＴＮ）采用半微量凯氏定氮法测定；土壤总磷（ＴＰ）采用钼锑抗比色法测定。 土壤微

生物量碳（ＭＢＣ）和微生物量氮（ＭＢＮ）的测定采用氯仿熏蒸⁃Ｋ２ＳＯ４浸提法［２２］。
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表 １　 采样点基本信息

Ｔａｂｌｅ１　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

梯度带
Ｇｒａｄｉｅｎｔ ｚｏｎｅｓ

生物量

Ｐｈｙｔｏｍａｓｓ∗ ／
（ｇ ／ ｍ２）

平均高度
Ｍｅａｎ ｈｅｉｇｈｔ ／ ｃｍ

平均盖度
Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ
ｃｏｖｅｒａｇｅ ／ ％

土壤温度
Ｓｏｉｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ／ ℃

平均地下水位
Ｍｅａｎ ｗａｔｅｒ
ｔａｂｌｅ ／ ｃｍ

ＧＴ⁃Ａ １５３．３３±６７．３９ ４０．２５±７．７０ ５１ ２５．３３±０．５８ －（３３．４７±７．９７）

ＧＴ⁃Ｂ １７１．４６±８８．４９ ２９．５５±２．３６ ６３ ２５．８０±１．３０ －（２１．５４±３．１８）

ＧＴ⁃Ｃ ７０．０５±１４．１３ ２７．４８±３．７０ ４２ ２４．６７±０．８２ －（７．１４±４．２０）

ＧＴ⁃Ｄ ５０．８７±１９．１９ １２．８８±９．０２ １７ ２４．３３±０．５２ －（０．７０±２．６６）

　 　 ∗采样点生物量为苔草生物量， ＧＴ⁃Ａ， ＧＴ⁃Ｂ， ＧＴ⁃Ｃ， ＧＴ⁃Ｄ 代表不同的地下水位梯度带（从湖岸向湖心方向依次为 Ａ， Ｂ， Ｃ， Ｄ）

土壤微生物磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）的分析测定参照 Ｆｒｏｓｔｅｇåｒｄ 等［２３］的 ＫＯＨ⁃甲醇溶液甲酯化方法进行，以十

九烷酸为内标采用 ＧＣ⁃ＭＳ （ＴＲＡＣＥ ＧＣ Ｕｌｔｒａ ＩＳＱ） 测定，全自动进样装置，检测磷脂脂肪酸的方法为：进样口

温度 ２８０℃，分流比 ２０：１，柱温箱程序升温为 ７０℃起始，保持 １ｍｉｎ，以 ２０℃ ／ ｍｉｎ 升温至 １７０℃，维持 ２ｍｉｎ，再以

５℃ ／ ｍｉｎ 升温至 ２８０℃，维持 ５ｍｉｎ，最后以 ４０℃ ／ ｍｉｎ 升温至 ３０００℃，维持 １．５ｍｉｎ。
对不同地下水位条件下的土壤进行 ＰＬＦＡ 分析，共检测出 ３０ 种不同的脂肪酸。 通常情况下每类特征标

记脂肪酸仅存在于特定的微生物类群内，且占有优势地位［２４］。 因此不同的特征标记脂肪酸可以表征特定的

生物类群。 其中，ｉ１３：０， ｉ１４：０， ｉ１５：０， ａ１５：０， ｉ１６：０， ｉ１７：０， ａ１７：０， ａ１６：０， ｉ１５：１ 可以表征革兰氏阳性细菌；
１２：０，１４：１ω５ｃ， １４：０， １６：１ω６ｃ， １５：０， ｃｙ１７：０， １６：１ ２ＯＨ， ｉ１７：０ ３ＯＨ， ｃｙ１９：０ ω８ｃ， ｉ１５：０ ３ＯＨ， １６：１ω９ｃ 可

以表征革兰氏阴性细菌；１６：１ω５ｃ，１８：１ω９ｃ，１８：３ω６ｃ（６，９，１２）表征真菌；１０Ｍｅ１７：０ 和 １０Ｍｅ １８：０ 表征放

线菌［２５⁃２７］。
１．３　 数据处理

采用 ＳＰＳＳ ２０．０ 进行数据的统计分析，采用单因素方差分析不同地下水位梯度环境下土壤理化性质、微
生物群落结构的变化，多重比较方法选用 Ｄｕｎｎｅｔｔ′ｓ Ｔ３ 比较检验，采用双变量皮尔逊相关分析研究区微生物

群落结构与土壤理化性质的相关性；采用 ＣＡＮＯＣＯ（Ｃａｎｏｃｏ ｆｏｒ Ｗｉｎｄｏｗｓ ５．０）软件对不同地下水位环境梯度下

不同采样点土壤微生物特征 ＰＬＦＡｓ 进行主成分分析（ＰＣＡ），对土壤理化性质、土壤微生物群落结构之间的关

系进行冗余分析（ＲＤＡ），ＲＤＡ 分析通过蒙特卡洛显著性检验（Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ ｔｅｘｔ）（Ｐ＝ ０．０２）。
根据脂肪酸含量和种类计算微生物群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数（Ｈ′）、Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数（Ｊ）和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 优

势度指数（Ｄ）来评价微生物多样性特征［２８⁃３０］，计算公式如下：

Ｈ′ ＝ － ∑ Ｐ ｉ ｌｎ Ｐ ｉ

Ｊ ＝ Ｈ′
ｌｎＳ

Ｄ ＝ １ － ∑ Ｐ２
ｉ

式中，Ｐ ｉ ＝Ｎｉ ／ Ｎ， Ｎｉ为 第 ｉ 类脂肪酸量，Ｎ 为试验检测出的总脂肪酸量，Ｓ 为微生物群落中总脂肪酸的种类。

２　 结果与分析

２．１　 土壤属性沿地下水位梯度的分异

地下水位对 ＴＮ 以外的土壤理化性质影响显著（表 ２；Ｐ ＜ ０．０５）。 随着地下水位的升高，土壤 ｐＨ 从 ４．６２
（ＧＴ⁃Ａ）升至 ５．０５（ＧＴ⁃Ｄ），增长幅度达 ９．３％（Ｐ ＜ ０．０５）；土壤含水量从 ３０．８％（ＧＴ⁃Ａ）增长到 ５２．６％（ＧＴ⁃Ｄ），
变幅达 ７０．７％（Ｐ ＜ ０．０５）。 ＧＴ⁃Ｄ 的粘粒含量比 ＧＴ⁃Ａ、ＧＴ⁃Ｂ 和 ＧＴ⁃Ｃ 分别降低了 ３４．６％、３１．２％、２２．７％，粉粒

含量分别降低了 ７．０％、４．６％和 １．５％，而沙粒含量则增加了 ４．２８、２．１８ 和 １．２８ 倍（Ｐ ＜ ０．０５）。 地下水位的升高

促进了土壤 ＴＯＣ 和 ＴＰ 的流失，相对 ＧＴ⁃Ａ，ＧＴ⁃Ｄ 的 ＴＯＣ 和 ＴＰ 含量显著降低了 ５３．５％和 ２６．１％（Ｐ ＜ ０．０５）。
不同地下水位梯度间，土壤 ＴＮ 差异性不显著（Ｐ ＞ ０． ０５），土壤碳氮比依次表现为 ＧＴ⁃Ａ（１０． ７８） ＞ ＧＴ⁃Ｂ
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（１０．２０）＞ ＧＴ⁃Ｃ（９．０７）＞ ＧＴ⁃Ｄ（７．６３）。

表 ２　 不同地下水位梯度土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｌｏｎｇ ｇｒｏｕｎｄ ｗａｔｅｒ ｌｅｖｅｌ ｇｒａｄｉｅｎｔｓ

属性参数
Ａｔｔｒｉｂｕｔｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒ

地下水位梯度带 Ｇｒｏｕｎｄ ｗａｔｅｒ ｌｅｖｅｌ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｚｏｎｅｓ

ＧＴ⁃Ａ ＧＴ⁃Ｂ ＧＴ⁃Ｃ ＧＴ⁃Ｄ
ｐＨ ４．６２±０．１１ａ ４．６８±０．０５ａ ４．８６±０．０７ｂ ５．０５±０．０５ｃ
含水量 Ｍｏｉｓｔｕｒｅ ／ ％ ３０．８０±１．６１ａ ３１．３６±２．８２ａ ３３．９３±６．２４ａ ５２．５６±１０．２０ｂ
沙粒 Ｓａｎｄ ｃｏｎｔｅｎｔ ／ ％ ３．４４±１．３６ａ ６．７７±１．６８ａ １１．５３±２．９２ｂ １４．７４±３．４５ｂ
粉粒 Ｓｉｌｔ ｃｏｎｔｅｎｔ ／ ％ ７８．７４±０．８８ｃ ７６．７０±１．４９ｂ ７４．３３±１．３８ａ ７３．１９±１．４１ａ
粘粒 Ｃｌａｙ ｃｏｎｔｅｎｔ ／ ％ １７．３０±１．１２ｃ １６．４５±０．７４ｃ １４．６５±１．８４ｂ １１．３２±０．７９ａ
容重 ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ ／ （ｇ ｃｍ３） ０．６７±０．０７ｃ ０．５７±０．０４ｃ ０．４５±０．０６ｂ ０．３１±０．１２ａ
有机碳 ＴＯＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ） １０．３２±３．１２ｂ ９．７３±１．８５ｂ ６．１９±１．２３ａ ４．８０±０．６０ａ
总氮 ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．９７±０．０８ａ ０．９８±０．１９ａ ０．６６±０．０３ａ ０．５８±０．１７ａ
总磷 ＴＰ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ３２８．５０±４４．０９ｂ ３２１．１３±３２．４１ｂ ２９７．１０±７１．７１ｂ ２４２．８０±６０．６４ａ
碳氮比 Ｃ：Ｎ １０．７８±１．０４ｂ １０．２０±１．３２ｂ ９．０７±１．１０ａｂ ７．６３±１．３８ａ

　 　 不同小写字母表示同行在不同地下水位梯度带间在 ０．０５ 水平上具有显著差异

图 ２　 不同地下水位梯度土壤微生物 ＭＢＣ、ＭＢＮ 及其分配比例

Ｆｉｇ．２　 ＭＢＣ， ＭＢＮ， ａｌｌｏｃａｔｉｏｎ ｒａｔｉｏ ｏｆ ＭＢＣ ｔｏ ＳＯＣ ａｎｄ ａｌｌｏｃａｔｉｏｎ ｒａｔｉｏｎ ｏｆ ＭＢＮ ｔｏ ＴＮ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｎｄ ｗａｔｅｒ ｌｅｖｅｌ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｚｏｎｅｓ

ＭＢＣ： 微生物量碳， Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ；ＭＢＮ：微生物量氮，Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＳＯＣ：土壤有机碳，Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ； ＴＮ： 土壤总

氮， Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

２．２　 地下水位对土壤微生物量及其分配比例的影响

土壤生物量碳氮在不同地下水位梯度间表现为在 ＧＴ⁃Ａ、ＧＴ⁃Ｂ 和 ＧＴ⁃Ｃ 之间差异不显著（图 ２），ＧＴ⁃Ｄ 显

著高于其他 ３ 个梯度（Ｐ ＜ ０．０５）。 ＧＴ⁃Ｄ 的微生物量碳氮分别比 ＧＴ⁃Ａ 增长了 ２．８ 倍和 ４．３ 倍。 微生物商是指

土壤微生物量碳和土壤有机碳含量的百分比（ＭＢＣ ／ ＳＯＣ）。 随着地下水位梯度的升高，微生物商逐渐升高，

５　 １１ 期 　 　 　 张广帅　 等：鄱阳湖湿地土壤微生物群落结构沿地下水位梯度分异特征 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

在 ＧＴ⁃Ａ、ＧＴ⁃Ｂ 和 ＧＴ⁃Ｃ 之间变化不显著，相对 ＧＴ⁃Ｃ，ＧＴ⁃Ｄ 的微生物商升高了 ２．６ 倍。 土壤微生物量氮的分

配比例（ＭＢＮ ／ ＴＮ）在不同地下水位梯度间的变化趋势与微生物商一致，ＧＴ⁃Ｄ 土壤微生物量氮的分配比例是

ＧＴ⁃Ｃ 的 ３．９５ 倍。
２．３　 地下水位对土壤微生物群落结构的影响

不同地下水位土壤微生物类群差异性显著（图 ３）。 ＧＴ⁃Ｄ 显著增强了微生物总 ＰＬＦＡｓ，细菌 ＰＬＦＡ 和放

线菌 ＰＬＦＡ 的含量（Ｐ ＜ ０．０５），与 ＧＴ⁃Ａ 相比，增长幅度分别为 １０６．８％、１１７．２％、７４．９％，其中革兰氏阳性细菌

和革兰氏阴性细菌分别增长了 １０７．９％和 ２０７．２％。 真菌 ＰＬＦＡ 随着地下水位的升高呈现出低⁃高⁃低⁃高的波动

性变化。 由 ＧＴ⁃Ａ 到 ＧＴ⁃Ｄ，细菌 ＰＬＦＡ 占总 ＰＬＦＡｓ 的比重分别为 ７９．５％、８０．９％、７８．３％、８３．５％，真菌 ＰＬＦＡ 占

总 ＰＬＦＡｓ 的比重分别为 １２．９％、１２．９％、１１．３％、８．０％，放线菌 ＰＬＦＡ 占总 ＰＬＦＡ 的比重分别为 ５．８％、６．２％、
７．８％、４．９％。 不同地下水位梯度样点土壤微生物 ＰＬＦＡ 数据 ＰＣＡ 分析表明，沿着第 １、第 ２ 主排序轴（ＰＣ１），
采样点产生了明显的空间分离，ＧＴ⁃Ｄ 和 ＧＴ⁃Ａ、ＧＴ⁃Ｂ、ＧＴ⁃Ｃ 沿第 １ 主排序轴能明显分开；而 ＧＴ⁃Ａ、ＧＴ⁃Ｂ、ＧＴＣ
之间则沿第 ２ 主排序轴明显分开（图 ４）。 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 分别解释了空间分异的 ７６．７％和 １３．６％，累积贡献率达

９０．３％。 在所有特征 ＰＬＦＡ 中，对第 １ 主成分起主要作用的是 ｉ１３：０、ｉ１５：０、ｉ１７：０ ３ＯＨ、ｉ１５：０ ３ＯＨ、ａ１６：０； 而

１８：３ω６ｃ、１０Ｍｅ １７：０ 对第 ２ 主成分贡献较大。

图 ３　 不同地下水位梯度土壤的总 ＰＬＦＡ，细菌，真菌，放线菌，革兰氏阳性细菌，革兰氏阴性细菌

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ａｍｏｕｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ＰＬＦＡｓ （ ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡｓ， ｔｏｔａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ， ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ， ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ， Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ ａｎｄ Ｆｕｎｇｉ

ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｎｄ ｗａｔｅｒ ｌｅｖｅｌ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｚｏｎｅｓ

不同小写字母表示在 ０．０５ 水平上具有显著差异

在地下水位梯度升高的过程中，真菌 ／细菌（Ｆ ／ Ｂ）由 ０．２６（ＧＴ⁃Ａ）降至 ０．１１（ＧＴ⁃Ｄ），压力响应指数即支链
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图 ４　 ＰＬＦＡ 指纹图谱主成分分析（Ａ）土壤微生物群落，（Ｂ）磷脂脂肪酸

Ｆｉｇ．４ 　 Ｐｒｉｎｃｉｐｌｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＰＬＦＡ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｆｒｏｍ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ，（Ａ） ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ， （Ｂ）

ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｎｇ ｔｏ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｒｄｉｎａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ

反异构饱和脂肪酸与支链异构饱和脂肪酸的比值（ＳＡ ／ ＳＩ）由 ０．４７（ＧＴ⁃Ａ）升至 ０．７９（ＧＴ⁃Ｄ）。 ４ 个地下水位梯

度带中，ＧＴ⁃Ｄ 均具有最低的革兰氏阳性细菌 ／革兰氏阴性细菌（Ｇ（＋） ／ Ｇ（ －））和单一不饱和脂肪酸 ／支链脂

肪酸（Ｍ ／ Ｂ）（表 ３；Ｐ ＜ ０．０５）。

表 ３　 不同地下水位梯度土壤微生物群落对环境的响应特征指数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｆｕｎｇａｌ： Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ＰＬＦＡＳ（Ｆ ／ Ｂ）， Ｇｒａｍ＋： Ｇｒａｍ－ ＰＬＦＡｓ（Ｇ＋ ／ Ｇ－）， Ｔｈｅ ｍｏｎｏｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ： Ｂｒａｎｃｈｅｄ ＰＬＦＡｓ （Ｍ／ Ｂ）， Ｓｕｍ ｏｆ

ａｎｔｅｉｓｏ： Ｓｕｍ ｏｆ ｉｓｏ ｂｒａｎｃｈｅｄ ＰＬＦＡｓ （ＳＡ ／ ＳＩ） ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｎｄ ｗａｔｅｒ ｌｅｖｅｌ ｇｒａｄｉｅｎｔｓ

梯度带 Ｇｒａｄｉｅｎｔ ｚｏｎｅｓ Ｇ（＋） ／ Ｇ（－） Ｆ ／ Ｂ Ｍ ／ Ｂ ＳＡ ／ ＳＩ

ＧＴ⁃Ａ ２．１２±０．２２ｂ ０．１７±０．０２ｂ ０．２６±０．０２ｂ ０．４７±０．０５ａ

ＧＴ⁃Ｂ ２．０６±０．２６ｂ ０．１６±０．０２ｂ ０．３０±０．０６ｂ ０．５３±０．０８ａ

ＧＴ⁃Ｃ ２．３６±０．６９ｂ ０．１４±０．０３ｂ ０．１８±０．０６ａ ０．５３±０．０８ａ

ＧＴ⁃Ｄ １．４５±０．１１ａ ０．１０±０．０２ａ ０．１１±０．０２ａ ０．７９±０．１１ｂ

　 　 不同小写字母表示同列不同行在 ０．０５ 水平上具有显著差异；Ｆ ／ Ｂ：真菌与细菌的比值，ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ； Ｍ ／ Ｂ：单一不饱和脂肪酸

与支链脂肪酸的比值，ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｍｏｎｏｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｔｏ ｂｒａｎｃｈｅｄ－ｃｈａｉｎ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ； ＳＡ ／ ＳＩ：支链反异构饱和脂肪酸与支链异构饱和脂肪酸的

比值，ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｂｒａｎｃｈｅｄ ａｎｔｉ－ｉｓｏｍｅｒｉｃ ｓａｔｕｒａｔｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ ｔｏ ｂｒａｎｃｈｅｄ ｃｈａｉｎ ｉｓｏｍｅｒｉｃ ｓａｔｕｒａｔｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ

不同地下水位梯度湿地土壤微生物群落的多样性分析表明， Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数（Ｈ′）和 Ｐｉｅｌｏｕ
均匀度指数（Ｊ）的最低值出现在 ＧＴ⁃Ｄ，而最高值出现在 ＧＴ⁃Ｂ。 Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数（Ｄ）则与之相反（图 ５；
Ｐ ＜０．０５），表明地下水位梯度的升高降低了土壤微生物结构多样性，而促进了优势种群的分布。
２．４　 土壤微生物群落结构与土壤属性的关系

相关分析表明（表 ４），湿地土壤化学性质中，ｐＨ 与 Ｇ（＋）、Ｇ（－）、细菌、放线菌、总 ＰＬＦＡｓ 和优势度指数

呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１），而与多样性指数和优势度指数呈极显著负相关（Ｐ＜０．０１）。 ＴＯＣ 与多样性指数和

均匀度指数呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１）而与优势度指数呈极显著负相关（Ｐ＜０．０１）。 Ｃ：Ｎ 与 Ｇ（－）、放线菌和

优势度指数呈极显著负相关（Ｐ＜０．０１），而与多样性指数和均匀度指数呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１）。 湿地土壤

物理结构中，容重粘粒和粉粒与微生物群落结构表现出相同的关系，即与真菌以外的微生物群落和优势度指

数呈极显著负相关（Ｐ＜０．０１），而与多样性指数和均匀度指数呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１），土壤沙粒含量则表现

出相反的趋势（Ｐ＜０．０１）。 ＭＢＣ 与 Ｇ（＋）、Ｇ（－）、 细菌、放线菌和总 ＰＬＦＡ 均呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１），与优

势度指数呈显著正相关（Ｐ＜０．０５），而与多样性指数呈极显著负相关（Ｐ＜０．０１），ＭＢＮ 则与 Ｇ（＋）、Ｇ（－）、细菌、
总 ＰＬＦＡ 和优势度指数呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１），与放线菌呈显著正相关（Ｐ ＜０．０５），与多样性指数呈极显

著负相关（Ｐ＜ ０．０１）。

７　 １１ 期 　 　 　 张广帅　 等：鄱阳湖湿地土壤微生物群落结构沿地下水位梯度分异特征 　
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图 ５　 不同地下水位梯度土壤微生物群落 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数（Ｈ′），Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数（Ｊ）和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数（Ｄ）

Ｆｉｇ．５　 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ， Ｐｉｅｌｏｕ ｅｖｅｎｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ Ｓｉｍｐｓｏｎ ｄｏｍｉｎａｎｃｅ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｇｒｏｕｎｄ ｗａｔｅｒ ｌｅｖｅｌ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｚｏｎｅｓ

不同小写字母表示在 ０．０５ 水平上具有显著差异

表 ４　 微生物群落结构与土壤环境因子间的相关性分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ Ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

属性参数
Ａｔｔｒｉｂｕｔｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒ Ｇ （＋） Ｇ （－） 细菌

Ｂａｃｔｅｒｉａ
真菌
Ｆｕｎｇｉ

放线菌
ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ

总 ＰＬＦＡ
Ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡ Ｈ′ Ｊ Ｄ

ｐＨ ０．７４∗∗ ０．７２∗∗ ０．６９∗∗ －０．０１ ０．６９∗∗ ０．６８∗∗ －０．７４∗∗ －０．８５∗∗ ０．７３∗∗

含水量 Ｍｏｉｓｔｕｒｅ ０．７９∗∗ ０．７７∗∗ ０．８４∗∗ ０．４３ ０．２４ ０．８３∗∗ －０．４２ －０．４８∗ ０．４１

容重 Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ －０．７８ －０．７４∗∗ －０．７１∗∗ －０．３８ －０．６５∗∗ －０．７３∗∗ ０．７３∗∗ ０．８０∗∗ －０．７３∗∗

粘粒 Ｃｌａｙ －０．７６∗∗ －０．７６∗∗ －０．６８∗∗ －０．１３ －０．６１∗∗ －０．６８∗∗ ０．７７∗∗ ０．８４∗∗ －０．７７∗∗

粉粒 Ｓｉｌｔ －０．５５∗ －０．５１∗ －０．４７∗ ０．０２ －０．６４∗∗ －０．４７∗ ０．６１∗∗ ０．７０∗∗ －０．６１∗∗

沙粒 Ｓａｎｄ ０．５７∗∗ ０．５６∗ ０．５２∗ ０．１１ ０．６３∗∗ ０．５３∗ －０．６１∗∗ －０．７０∗∗ ０．６０∗∗

ＳＯＣ －０．３９ －０．４３ －０．３３ ０．１５ －０．４９∗ －０．３４ ０．６０∗∗ ０．６９∗∗ －０．５９∗∗

ＴＮ －０．１９ －０．２５ －０．１４ ０．１９ －０．３０ －０．１４ ０．４４ ０．５１∗ －０．４３

Ｃ： Ｎ －０．５６∗ －０．５７∗∗ －０．５０∗ －０．０８ －０．５９∗∗ －０．５０∗ ０．５８∗∗ ０．６６∗∗ －０．５８∗∗

ＴＰ －０．３４ －０．３９ －０．３４ ０．１７ －０．２１ －０．３３ ０．４０ ０．４７∗ －０．３９

ＭＢＣ ０．８４∗∗ ０．８７∗∗ ０．８６∗∗ ０．２７ ０．６７∗∗ ０．８５∗∗ －０．５５∗ －０．６６∗∗ ０．５５∗

ＭＢＮ ０．８０∗∗ ０．８５∗∗ ０．８１∗∗ ０．２５ ０．５４∗ ０．８０∗∗ －０．６２∗∗ －０．６９∗∗ ０．６１∗∗

　 　 ∗∗ 表示在 ０．０１ 水平上具有极显著相关性；∗表示在 ０．０５ 水平上具有显著相关性

土壤微生物商和土壤环境因子间具有显著的线性关系（图 ６），ＭＢＣ ／ ＳＯＣ 在研究区范围内随着 ｐＨ 和土

壤含水量的增大而增大，随着容重和粘粒含量的增大而减小。 但是与 ｐＨ、容重和粘粒含量相比，ＭＢＣ ／ ＳＯＣ
与含水量间的回归拟合效果明显较差（Ｒ２ ＝ ０．２０，Ｐ ＝ ０．０３）。 ＭＢＣ ／ ＳＯＣ 对 ｐＨ 变化的响应最敏感（Ｒ２ ＝ ０．７２，
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Ｐ＜０．００１），其次为粘粒含量。

图 ６　 土壤微生物商与土壤环境因子的关系

Ｆｉｇ．６　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｑｕｏｔｉｅｎｔ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

对所有地下水位带湿地土壤微生物群落结构进行冗余分析发现，前 ２ 个排序轴累积贡献值为 ９４．８％，其
中第 １ 排序轴解释了 ８２．９％的变异（图 ７）。 在所有土壤环境因子中，Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ 检验表明，土壤微生物群落

结构与 ｐＨ（Ｆ＝ １７．３，Ｐ＝ ０．００２），土壤含水量（Ｆ＝ ３．８，Ｐ＝ ０．０４），和 Ｃ：Ｎ（Ｆ＝ ２．７，Ｐ ＝ ０．０５）显著相关。 ｐＨ 和土

壤含水量与第 １ 轴呈显著正相关，而 Ｃ：Ｎ 与第 １ 轴呈显著负相关。 通过单个 ＰＬＦＡ 与环境因子相关性排序可

知，革兰氏阴性细菌 ＰＬＦＡ 标记（ ｉ１５：０ ３ＯＨ、ｉ１７：０ ３ＯＨ、１５：１ω６ｃ、１５：０、ｃｙ１７：０）和革兰氏阳性细菌 ＰＬＦＡ 标

记（ｉ１３：０、ｉ１４：０、ａ１６：０）与土壤含水量呈显著正相关，即这些 ＰＬＦＡｓ 的相对丰度值随着土壤含水量的升高而

升高。 真菌特征 ＰＬＦＡ（１８：３ω６ｃ 和 １８：１ω９ｃ）与 Ｃ：Ｎ 呈显著正相关。 革兰氏阳性细菌 ＰＬＦＡ 标记（ ｉ１５：０、
１４：０）、革兰氏阴性细菌 ＰＬＦＡ 标记（１４：１ω５ｃ）和真菌 ＰＬＦＡ 标记（１６：１ω５ｃ）与 ｐＨ 呈显著正相关。 革兰氏阳

性细菌 ＰＬＦＡ 标记（ａ１７：０）、革兰氏阴性细菌 ＰＬＦＡ 标记（１２：０）与沙粒含量呈显著正相关。 放线菌 ＰＬＦＡ 标

记（１０Ｍｅ１８：０、１０Ｍｅ１６：０）与各土壤环境因子相关性均不显著。

３　 讨论

水文条件是湿地形成和发育的驱动因子。 当水淹没洲滩土壤时，进入土壤的氧气减少，起分解作用的好

氧微生物活动减弱，有机质分解速率低，土壤有机碳以积累为主［３１］。 而在湿地土壤干湿交替地条件下，会引

起土壤收缩和膨胀，使土壤团聚体中有机质暴露，对土壤微生物代谢具有激发效应，促进有机质的分解［３２］。
本研究发现不同地下水位梯度间土壤理化性质差异明显，湿地土壤机械组成的分异主要是因为水体波动过程

中的冲刷和筛选作用导致细粒物质被水流带走而使得比重较大的粗颗粒物积累下来［３３］。 此外，地下水位波

动引起的干湿交替过程会引起土壤胶体的形态变化，破坏土壤团聚体结构。 土壤 ｐＨ， 颗粒组成和容重的变
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图 ７　 土壤微生物优势群落与环境因子的 ＲＤＡ 排序

Ｆｉｇ．７　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ） ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｃｏｎｓｔｒａｉｎｅｄ ｂｙ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｌｏｎｇ ｇｒｏｕｎｄ

ｗａｔｅｒ ｌｅｖｅｌ ｇｒａｄｉｅｎｔｓ

化使原来不能被分解的有机质因团聚体的崩溃而加速分解，所以土壤有机碳的含量显著降低［３４］。 张全军

等［３５］研究发现高盖度、长势旺盛的苔草群落有利于养分保留和有机碳的固持，由于靠近水体的梯度带苔草盖

度、株高、生物量等生物性状显著低于其他梯度，故而不利于土壤有机碳的积累。 土壤全磷含量主要受成土母

质、气候环境条件影响，受植物群落影响不大［３６］，高地下水位梯度土壤磷含量显著降低主要是因为可溶性磷

酸盐被淋溶分解［３７］，而研究表明可溶性有机碳中的芳香类物质能够保护土壤粘粒抵抗外界的侵蚀［３８］，进而

又促进了粘粒含量的减少。
土壤微生物量可以反映土壤同化和矿化能力的大小，是土壤活性大小的标志［２１］。 本研究中靠近水体的

高地下水位梯度具有最高的生物量碳氮，可能是因为 ｐＨ 和土壤含水量综合作用的结果。 枯水季节期间，洲
滩土壤含水量在 ３０％—５５％之间，土壤含水量的升高有利于微生物活性的增强。 由于枯水期洲滩土壤 ｐＨ 在

４．５—５．５ 之间，高地下水位梯度 ｐＨ 和微生物量碳氮均高于其他梯度，说明研究区土壤微生物更喜欢弱酸性的

环境。
湿地土壤地下水位改变了土壤微生物群落组成。 随着地下水位梯度空间位置的升高，ＰＬＦＡ 总量、细菌

群落、放线菌群落的 ＰＬＦＡ 含量显著增加，最高值均出现在地下水位梯度最高的 ＧＴ⁃Ｄ。 Ｍｅｎｔｚｅｒ 等研究发现

湿地水文情势的变化能够促进土壤微生物群落结构的持久性变化［３９］。 湿地水文波动是影响土壤氧气浓度的

驱动型因素，但是在枯水季节，好氧环境和厌氧环境会根据降水或湖泊水位变化同时出现在高程梯度较低的

区域［４０］，因此在高程低，靠近水体的地带，水位会在地面表层上下波动，进而导致干湿交替过程。 本研究中的
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结果表明高地下水位区域频繁的干湿交替能够促进细菌和放线菌群落的丰度，与 Ｆｏｕｌｑｕｉｅｒ 等的研究结果一

致［４１］。 真菌群落对酸性的耐受程度高于细菌［４２］，因此本研究中真菌群落并没有随 ｐＨ 产生明显变化。
由于土壤微生物量碳氮的周转快，所以它们的分配比例越大，土壤有机碳等的周转速率就越大［４３］。 靠近

水体高地下水位梯度带土壤微生物商和微生物量氮分配比例最高，说明土壤有机碳氮周转最快，这也解释了

土壤有机碳在此梯度带含量低的原因。 微生物商与土壤含水量之间的相关性远远弱于 ｐＨ、容重和粘粒含量。
研究表明，短时期的淹水对土壤有机碳的周转速率影响不明显［４３］，说明地下水位梯度对微生物商的影响主要

是通过土壤 ｐＨ 和土壤质地的作用。
相关分析和 ＲＤＡ 分析都表明，在地下水位梯度空间分异过程中，ｐＨ、土壤含水量和土壤机械组成是影响

土壤微生物群落结构的主要环境因素。 因为土壤 ｐＨ 会对微生物吸附、胞外酶的分泌以及养分利用产生不同

的作用，故而其对微生物群落结构的影响机制比较复杂。 一般来说，细菌和放线菌适合生长在微碱性或弱酸

性环境下，而真菌则适合生长在酸性条件下［４４］。 因此细菌和放线菌的 ＰＬＦＡ 含量与土壤 ｐＨ 呈极显著正相

关，而随着 ｐＨ 的升高，真菌所占的比重逐渐降低。 土壤机械组成对微生物群落结构的直接影响主要是因为

土壤微生物主要存在于土壤颗粒的空隙或表面。 研究发现，细菌主要存在于 ０．５—５μｍ 的空隙中，而放线菌

也适合生存在相对较大的空隙中［４５］，土壤容重随着土壤孔隙度的增大而减小，而本研究中细菌和放线菌的含

量与土壤容重具有显著的负相关性，可能是因为在湿地环境中土壤颗粒空隙的增大有利于细菌和放线菌的存

活。 Ｃｏｏｋ 等发现，土壤微生物群落中细菌在高水位条件下活性高而真菌则在低水位条件下活性较高［４６］。 无

论是在陆地生态系统还是在湿地生态系统土壤水分都是土壤微生物群落结构的重要控制因素。 湿地土壤地

下水位的抬升，最直接的影响就是使土壤含水量升高。 土壤碳氮比可以反映微生物生长是碳限制还是氮限

制，同时也是影响土壤微生物群落结构的重要因子。 碳氮比越小说明碳的可利用程度越低，由于真菌需要有

机残体作为生命活动的载体，与外源有机碳输入和土壤有机质积累关系密切［４７］，所以本研究中细菌和放线菌

群落对碳限制所带来的环境压力耐受性显著高于真菌群落，有机碳可利用程度的降低所带来的负面效应并没

有影响 ｐＨ 升高所带来的正面效应。 在湿地土壤环境下，地下水位的空间变化不仅关系到土壤水分条件和氧

气浓度的变化，而且还反映了土壤结构和养分的可利用性，因此对土壤微生物群落结构影响复杂。 土壤微生

物群落的多样性指数和均匀度指数均随着地下水位梯度升高而降低，说明地下水位梯度所综合表征的土壤环

境梯度的变化对土壤微生物具有明显的筛选作用，不同的湿地微生态环境塑造了不同的微生物群落，这种微

生物群落结构的变化可能是湿地枯水季节地下水位短期分异的结果［２１］。
真菌 ／细菌（Ｆ ／ Ｂ）常被用来衡量微生物群落对环境变化的响应程度，进而能够反映土壤微生物的生理状

态，比如有机质的分解［４７］。 与其他地下水位梯度带相比，ＧＴ⁃Ｄ 具有最低的 Ｆ ／ Ｂ，说明高地下水位梯度碳的积

累效率较慢［４８］，与微生物商所表现的结果一致。 Ｇｏｒｄｏｎ ［４９］等研究发现在干湿交替环境中 Ｆ ／ Ｂ 并未发生明显

变化，间接指示 ｐＨ 可能是影响 Ｆ ／ Ｂ 变化的主要环境因子。 单一不饱和脂肪酸 ／支链脂肪酸（Ｍ ／ Ｂ）可以用来

指示厌氧与好氧微生物的比例［５０。 本研究中 ＧＴ⁃Ｃ 和 ＧＴ⁃Ｄ 的 Ｍ ／ Ｂ 显著低于 ＧＴ⁃Ａ 和 ＧＴ⁃Ｂ，说明随着地下水

位的升高，厌氧微生物的比重在逐渐增多，而好氧微生物比重的增长速度低于厌氧微生物，这与土壤含水量的

变化是一致的。 支链反异构饱和脂肪酸 ／支链异构饱和脂肪酸（ＳＡ ／ ＳＩ）能够反映微生物群落环境压力的变

化，一般随着温度的降低和有机碳可利用程度的增加而升高［５１⁃５２］。 由于 ｐＨ 的升高和土壤颗粒的变化促进了

土壤有机质的分解和微生物的代谢强度，并且随着地下水位的升高，土壤温度降低，所以本研究中 ＳＡ ／ ＳＩ 随地

下水位呈显著增大趋势。
鄱阳湖湿地不同地下水位环境梯度间土壤微生物群落结构存在较大差异，由于本研究实验样地区域为单

一灰化苔草群落，所以土壤微生物群落结构的分异主要是由于地下水位变化及其所驱动的土壤理化性质的改

变所引起的。 本研究则发现，在枯水期湿地洲滩出露阶段，鄱阳湖湿地短时期内所表现出的不同的地下水位

环境梯度空间异质性既改变了微生物活性又同时显著改变了土壤微生物群落结构，进而有可能对有机质分

解、土壤呼吸等湿地生态过程产生不同影响，同时靠近水体、地下水位相对较高的环境梯度带土壤碳氮周转速
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率快，是湿地生物地球化学循环的热点区域。

４　 结论

（１）地下水位是湿地洲滩微地形、高程和水文情势综合作用的结果。 地下水位的升高显著改变了土壤化

学性质和物理结构。 随着地下水位梯度带从最低到最高，土壤 ｐＨ 从 ４．６２ 升至 ５．０５，沙粒含量增加了 ４．２８
倍，而有机碳、粘粒和粉粒含量分别降低了 ５３．５％、３４．６％ 和 ７．０％。

（２）湿地地下水位改变驱动下土壤环境因子的变化进一步改变了湿地土壤微生物量碳氮和土壤碳氮周

转速率。 与地下水位最低的梯度带（ＧＴ⁃Ａ）相比，当平均地下水位在地表上下波动时（ＧＴ⁃Ｄ），微生物量碳氮

分别增长了 ２．８２ 和 ４．３０ 倍，微生物商提高了 ５．７７ 倍，微生物量氮分配比例提高了 ７．１５ 倍。
（３）湿地地下水位梯度驱动下湿地微环境的变化短期内改变了土壤微生物群落结构，与地下水位最低的

梯度（ＧＴ⁃Ａ）相比，干湿交替环境（ＧＴ⁃Ｄ）下，微生物总 ＰＬＦＡｓ，细菌 ＰＬＦＡ 和放线菌 ＰＬＦＡ 的含量分别增长了

１０６．７９％、１１７．２４％、７４．８９％，随着地下水位升高，真菌 ＰＬＦＡ 比重逐渐降低而厌氧微生物比重增多。
（４）湿地地下水位梯度的升高增加了土壤微生物群落的环境压力，进而降低了土壤微生物群落多样性。

高地下水位梯度（ＧＴ⁃Ｄ）具有最低的 Ｆ ／ Ｂ（０．１１）和最高的 ＳＡ ／ ＳＩ（０．７９）。 不同地下水位环境梯度土壤微生物

的多样性指数和均匀度指数表现为 ＧＴ（Ａ）＞ ＧＴ（Ｂ）＞ ＧＴ（Ｃ）＞ ＧＴ（Ｄ），而优势度指数则与之相反。
（５）在湿地地下水位变化过程中，影响土壤有机碳周转的主要土壤环境因子为 ｐＨ 和土壤质地，而影响土

壤微生物群落结构的关键限制性因子为 ｐＨ，土壤含水量，沙粒含量和 Ｃ：Ｎ。
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３１　 １１ 期 　 　 　 张广帅　 等：鄱阳湖湿地土壤微生物群落结构沿地下水位梯度分异特征 　


