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不同干扰方式下松江湿地土壤微生物群落结构和功能
特征

李森森，马大龙∗，臧淑英，王璐璐，孙弘哲
哈尔滨师范大学地理科学学院，哈尔滨　 １５００２５

摘要：以松江湿地为研究对象，采用磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）和 ＢＩＯＬＯＧ 微平板法，系统分析 ４ 种干扰方式（农业、工业、旅游和保护）
对湿地土壤微生物群落结构和功能的影响。 结果表明，微生物对碳源利用能力由强到弱依次为：滨江湿地（保护）＞金河湾湿地

（旅游）＞白鱼泡湿地（旅游）＞太阳岛湿地（旅游）＞呼兰河口湿地（农业）＞阿什河湿地（工业）。 松江湿地土壤微生物对羧酸类、
糖类和氨基酸类碳源利用率较高，而对多聚物类、酚类和胺类的利用率较低，其中羧酸类和糖类是影响微生物群落代谢功能的

敏感碳源。 松江湿地土壤微生物以细菌为主，占总 ＰＬＦＡ 的 ６９． ７２％—８０． ９７％，真菌次之（９． ２０％—２３． ５１％），放线菌最少

（６．７７％—９．８２％）；Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数以滨江湿地最高（２．９９４），阿什河湿地最低（２．８８１）。 ＲＤＡ 分析表明，受工业、农业干扰的

阿什河湿地和呼兰河口湿地微生物群落结构与 ＴＮ、ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 和 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 呈显著正相关（Ｐ＜０．０５）；受旅游干扰的太阳岛湿地微生物

群落结构与 ｐＨ 呈显著正相关；而同样受旅游干扰的白鱼泡和金河湾湿地微生物群落结构与 ｐＨ 呈显著负相关；受保护的滨江

湿地微生物群落结构主要受 ＴＣ ／ ＴＮ 影响。
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湿地作为陆地和水体的过渡区域，是具有丰富生物多样性和较高生态服务价值的特殊生态系统［１］。 微

生物参与湿地生态系统的物质循环和能量流动，对维持湿地生态过程和功能具有重要作用［２⁃４］。 微生物对其

生存的微环境变化十分敏感，其群落结构和功能都会随着环境条件的变化而发生迅速改变，是指示湿地生态

系统健康状况的重要生物指标。 城市湿地是现代城市生态系统的重要组成部分，具有调节区域小气候、保障

水源水质、缓解城市环境污染等重要生态服务功能。 然而，在快速城市化过程中人类干扰活动已经成为城市

湿地生态健康水平下降的主要驱动因素。 国内外许多研究表明，农业开垦、旅游开发对湿地土壤养分、土壤物

理性状、植物群落多样性和生态景观等方面都产生严重影响，而对比和辨识不同人为干扰对城市湿地土壤微

生物的影响，将有助于深入理解湿地生态系统退化的关键驱动因素及其退化机制［５⁃８］。
土壤微生物群落结构组成极为复杂，而传统的培养方法仅能分离鉴定 １％的微生物，很难全面解析自然

状况下土壤微生物群落结构和多样性［９⁃１０］。 近年来，随着研究方法的不断创新和改进，使土壤微生物的研究

得到长足的发展。 磷脂脂肪酸（ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ，ＰＬＦＡ）图谱分析技术是一种快速、可定性和定量分析土

壤微生物群落的方法，能够反映不同生境中微生物群落结构组成和多样性变化规律［１１］。 ＢＩＯＬＯＧ 微平板分

析法通过土壤微生物对不同碳源利用能力和代谢的差异来表征其功能多样性，在微生物群落功能的研究中得

到广泛应用［１２］。 已有的研究结果表明，微生物群落结构和多样性与多种土壤环境因子（如 ｐＨ 值、有机质、含
水量及可利用性的碳、氮等）密切相关［１３⁃１６］。 因此，通过分析微生物群落结构及功能特征能够较为快速地反

映或预警城市湿地生态环境质量及其变化趋势。
松江湿地依托松花江主航道，介于哈尔滨市南、北两城区之间，全长约 １２３ ｋｍ，总面积约为 ４１０ ｋｍ２，是我

国面积最大的天然城市湿地［１７］。 近年来，随着城市化的加速发展，工农业污水排放增多，旅游活动日趋频繁，
对松江湿地生态环境造成不同程度的破坏，使其功能和效益受到严重影响，研究人为干扰对微生物群落功能

和结构的影响规律，是准确估算城市湿地环境承载力的前提。 目前对松江湿地的研究多集中在旅游开发与生

态修复等领域，尚缺乏对湿地土壤微生物群落结构、功能特征及与环境因子关系的研究。 因此，本研究以松江

湿地为典型研究区域，采用 ＢＩＯＬＯＧ 微平板法和磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）技术，系统分析 ４ 种（农业、工业、旅游和

保护）不同干扰方式下土壤微生物代谢功能和群落结构多样性，探明微生物与土壤环境因子间的响应关系，
旨在为揭示人为干扰对湿地生态系统的影响机制和科学评价松江湿地生态服务功能提供理论和科学依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

松江湿地西起双城区与道里区交界处，东至大顶子山航电枢纽（１２６°１０′—１２７°２３′Ｅ），南北以松花江沿岸

堤坝外延 ２—５ ｋｍ 为界（４５°４０′—４６°０３′Ｎ），属典型沼泽化低湿平原地貌的河流湿地，也是我国面积最大的原

生态城市湿地，主要包括金河湾湿地、呼兰河口湿地、太阳岛湿地、阿什河湿地、白鱼泡湿地、滨江湿地、民主湿

地、长岭湖湿地和阳明滩湿地等，对调节区域气候、防洪蓄洪、净化水质环境以及生物多样性保护起着至关重

要作用［１８］。 该区域属典型半湿润大陆性季风气候，冬季寒冷漫长，夏季炎热短暂，春、秋季气温升降变化较

快，年平均气温 ４．３℃，最冷月（１ 月份）平均气温－１８．３℃，最热月（７ 月份）平均气温 ２３℃；年均降水量 ４００—
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６００ ｍｍ，降水多集中在夏季。

图 １　 研究区及采样点分布

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｒｅａ ａｎｄ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｏｉｎｔｓ

１．２　 样品采集

２０１５ 年 ７ 月，根据松江湿地的地域分布特征兼顾采样可行性和代表性原则，选择土壤类型相同、地形地

貌一致的天然湿地，按照不同人为干扰方式分别设置农业干扰类型（呼兰河口湿地 ＨＬＨ，周围有农耕活动，主
要干扰源为化肥和农药污染物），工业干扰类型（阿什河湿地 ＡＳＨ，靠近工业污染源，工业废水和固体废弃物

等外源污染物输入较多），旅游干扰类型（金河湾湿地 ＪＨＷ、白鱼泡湿地 ＢＹＰ 和太阳岛湿地 ＴＹＤ，建设有湿地

公园，旅游干扰强度较高，主要干扰源为旅游垃圾）和保护类型（滨江湿地 ＢＪＧ，属沿江生态湿地保护区，人类

活动干扰较弱），共 ６ 个研究样地（图 １）。 每个样地中设置 ５ 块 １０ ｍ×１０ ｍ 的标准样方，样方内以“品”字形

设置 ３ 个采样点，用柱状采样器采集 ０—１０ ｃｍ 土壤样品并立即用聚乙烯无菌袋密封置于冰盒中带回实验室，
充分混匀后分为 ３ 份，一份置于 ４℃冰箱保存，用于测定土壤微生物代谢活性；一份置于－８０℃低温冰箱冷冻

保存，在一周内用于土壤微生物磷脂脂肪酸的提取和分析，另一部分自然风干后研磨用于土壤各理化指标的

测定。
１．３　 研究方法

１．３．１　 土壤理化性质测定

土壤理化因子包括 ｐＨ 值、总碳（ＴＣ）、总磷（ＴＰ）、总氮（ＴＮ）、硝态氮（ＮＯ－
３ ⁃Ｎ）、铵态氮（ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ）和碳氮比

（ＴＣ ／ ＴＮ）。 ｐＨ 值采用台式 ｐＨ 仪测定；总碳含量采用总有机碳分析仪测定（德国耶拿 ２１００Ｓ）；总磷含量采用

钼锑抗比色法测定；总氮含量采用重铬酸钾－硫酸消化法测定；铵态氮含量采用靛酚蓝比色法测定；硝态氮含

量采用紫外分光光度法测定［１９］。 不同干扰方式下松江湿地土壤理化性质具有明显差异（表 １）。
１．３．２　 土壤微生物群落功能多样性测定

采用 ＢＩＯＬＯＧ⁃ＥＣＯ 微平板法测定土壤微生物群落功能多样性。 每个板有 ９６ 个孔，分为 ３ 组重复，每组

３２ 个孔，包括 １ 个对照孔和 ３１ 个单一碳源孔。 根据碳源的化学官能团及微生物代谢途径的不同，可将 ３１ 种

碳源分为 ６ 类：其中碳水化合物类 １０ 种、羧酸类 ７ 种、氨基酸类 ６ 种、多聚物类 ４ 种、胺类 ２ 种和酚类 ２ 种。
称取 １０ ｇ 新鲜土壤置于 ２５℃条件下活化 ２４ ｈ 后，放入盛有 ９０ ｍＬ 无菌 ＮａＣｌ 溶液（０．８５％）的三角瓶中，在 ４℃
摇床上震荡 ３０ ｍｉｎ（１７０ ｒ ／ ｍｉｎ），静置 ３０ ｍｉｎ 后，将悬浮液稀释 １０００ 倍，用排枪取 １５０ μＬ 的样品悬液接种于

ＥＣＯ 板的每个孔中，对照孔加入 １５０ μＬ 的无菌水，将接种好的 ＥＣＯ 板置于 ２５℃恒温避光培养，分别于 ０、２４、
４８、７２、９６、１２０、１４４、１６８、１９２、２１６ ｈ 和 ２４０ ｈ 后用 Ｂｉｏｌｏｇ Ｒｅａｄｅｒ 分析仪读取 ５９０ ｎｍ 的光密度值。

３　 ２２ 期 　 　 　 李森森　 等：不同干扰方式下松江湿地土壤微生物群落结构和功能特征 　
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表 １　 不同干扰方式下松江湿地土壤主要理化性质分析

Ｔａｂｌｅ １　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍａｉｎ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｗｅｔｌａｎｄ ｓｏｉｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｃｅ ｐａｔｔｅｒｎｓ

样地
Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅｓ ｐＨ

总碳
ＴＣ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

总氮
ＴＮ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

硝态氮

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

铵态氮

ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

总磷
ＴＰ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

碳氮比
ＴＣ ／ ＴＮ
ｒａｔｉｏ

呼兰河口湿地
Ｈｕｌａｎ Ｅｓｔｕａｒｙ ｗｅｔｌａｎｄ ６．６９±０．３２ａ １６．３２±２．３５ｂ ２．５１±０．３２ｃ ８．５６±１．２１ｃ ４５．３１±６．９３ｄ ０．１８±０．０１ａｂ ６．５７±０．５２ａ

阿什河湿地
Ａｓｈｉ Ｒｉｖｅｒ ｗｅｔｌａｎｄ ８．１７±０．３１ｃ ２３．３９±３．６１ｃ ２．３６±０．２１ｃ ８．０３±０．６２ｃ ４６．８５±２．１４ｄ ０．３９±０．０３ｃ ９．９６±１．０３ｂ

金河湾湿地
Ｊｉｎｈｅ Ｂａｙ ｗｅｔｌａｎｄ ６．５２±０．２５ａ ９．９６±２．１７ａ ０．８２±０．０３ａ ４．３３±０．２１ａ ２４．５２±３．２７ｂ ０．１２±０．０２ａ １２．１５±２．３１ｃ

白鱼泡湿地
Ｂａｉｙｕｐａｏ ｗｅｔｌａｎｄ ７．５３±０．６９ｂ ９．８２±２．０６ａ １．２６±０．１１ａ ６．２７±０．５２ｂ ３３．０９±２．７８ｃ ０．２７±０．０７ｂ ７．７９±２．１８ａｂ

太阳岛湿地
Ｓｕｎ Ｉｓｌａｎｄ ｗｅｔｌａｎｄ ８．２８±０．１４ｃ １４．４９±１．７４ｂ １．６１±０．０６ｂ ５．０２±０．３１ａ １５．３７±１．５２ａ ０．１５±０．０４ａｂ ６．０２±１．３６ａ

滨江湿地
Ｂｉｎｊｉａｎｇ ｗｅｔｌａｎｄ ６．７６±０．２１ａ ９．３２±１．０２ａ ０．７９±０．０３ａ ４．２６±０．５６ａ １９．２５±５．４７ａ ０．１６±０．０２ａｂ １１．７７±２．０８ｃ

　 　 数值为平均值±标准差；同一列中不同字母表示经多重比较检验在 ａ＝ ０．０５ 水平上达到显著水平；ＴＣ：ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：ｔｏｔａｌ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＴＣ ／ ＴＮ：ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

用微平板孔中溶液吸光值平均颜色变化率（ＡＷＣＤ）来代表土壤微生物的总体代谢活性，计算公式如下：

ＡＷＣＤ ＝ ∑ Ｃ ｉ － Ｒ( )

３１
式中，Ｃ ｉ为所测定的第 ｉ 个碳源孔的光密度值；Ｒ 为对照孔的光密度值。
１．３．３　 土壤微生物群落结构多样性测定

采用磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）法测定土壤微生物群落结构，ＰＬＦＡ 的分析和提取采用修正的 Ｂｌｉｇｈ⁃Ｄｙｅｒ 法［２０］。
称取 ８ ｇ 冻干土样，加入 ３５ ｍＬ 氯仿∶甲醇∶磷酸（１∶２∶０．８）缓冲液，避光震荡后离心，上清液加入 １２ ｍＬ 氯仿和

磷酸缓冲液静置分液，收集氯仿层，Ｎ２吹干后转入硅胶柱，过氯仿、丙酮和甲醇洗脱，弃氯仿（含中性脂）和丙

酮（含糖脂），收集甲醇（含磷脂）洗提液。 经碱性甲醇溶液水解和皂化，Ｎ２吹干后得到磷脂脂肪酸甲酯，加入

２００ μＬ 甲酯化的 Ｃ１９：０，溶解后作为内标物，使用气相色谱仪（７８９０Ｂ ＧＣ，Ａｇｉｌｅｎｔ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ Ｃｏ．，ＵＳＡ）进行

土壤微生物磷脂脂肪酸测定。 不同类群微生物具有独特的 ＰＬＦＡ 特征谱图，可根据内标 Ｃ１９：０ 计算土壤微生

物 ＰＬＦＡ 总量和单个 ＰＬＦＡ 的含量（ｎｍｏｌ ／ ｇ）。 本研究中，细菌用 １４：０、１５：０、１６：０、１７：０、１８：０、２０：４ω６ｃ、２０：０、
２２：０ 表征；革兰氏阳性菌（Ｇ＋）用 ｉ１４：０、ｉ１５：０、ａ１５：０、ｉ１６：０、ａ１６：０、ｉ１７：１ω９ｃ、ｉ１７：０、ａ１７：０、ｉ１８：０ 表征；革兰氏

阴性菌（Ｇ－）用 １６：１ω９ｃ、１６：１ω７ｃ、１６：１ω５ｃ、１７：１ω８ｃ、ｃｙ１７：０ω７ｃ、１８：１ω７ｃ、１８：１ω５ｃ、ｃｙ１９：０ω７ｃ 表征；放线菌

用 １０Ｍｅ１６：０、１０Ｍｅ１７：０、１０Ｍｅ１８：０、１０Ｍｅ２０：０ 表征；真菌用 １８：２ω６ｃ、１８：１ω９ｃ、２０：１ω９ｃ 表征［２１⁃２５］。
１．４　 数据分析

土壤微生物群落多样性采用 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数表征，运用 ＢＩＯ⁃ＤＡＰ 程序进行

计算。 采用 ＳＰＳＳ １９．０ 进行单因素方差分析（显著性水平为 α ＝ ０．０５）。 主成分分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ
ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣＡ）和冗余分析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＤＡ）在多元统计分析软件 Ｃａｎｏｃｏ ５．０ 中进行。

２　 结果与分析

２．１　 松江湿地土壤微生物群落功能多样性

２．１．１　 平均颜色变化率（ＡＷＣＤ）分析

平均颜色变化率（Ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，ＡＷＣＤ）能够表征土壤微生物的碳源利用能力，也是指示

土壤微生物代谢活性的重要指标。 如图 ２ 所示，不同干扰方式下松江湿地土壤微生物 ＡＷＣＤ 值随培养时间

的增加逐渐上升，表明土壤微生物群落活性不断提高且对碳源的利用能力均呈增加趋势。 在 ０—２４ ｈ 培养期
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图 ２　 不同干扰方式下松江湿地土壤微生物群落平均颜色变化率

　 Ｆｉｇ．２　 ＡＷＣＤ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ Ｓｏｎｇｊｉａｎｇ ｗｅｔｌａｎｄ

ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｃｅ ｐａｔｔｅｒｎｓ

ＴＹＤ：太阳岛湿地，Ｓｕｎ Ｉｓｌａｎｄ ｗｅｔｌａｎｄ；ＪＨＷ：金河湾湿地，Ｊｉｎｈｅ Ｂａｙ

ｗｅｔｌａｎｄ；ＢＪＧ：滨江湿地， Ｂｉｎｊｉａｎｇ ｗｅｔｌａｎｄ； ＨＬＨ：呼兰河口湿地，

Ｈｕｌａｎ Ｅｓｔｕａｒｙ ｗｅｔｌａｎｄ；ＡＳＨ：阿什河湿地，Ａｓｈｉ Ｒｉｖｅｒ ｗｅｔｌａｎｄ；ＢＹＰ：

白鱼泡湿地，Ｂａｉｙｕｐａｏ ｗｅｔｌａｎｄ

内，除保护类型（ＢＪＧ）外其他干扰方式的湿地土壤微生

物群落 ＡＷＣＤ 值均变化不明显，说明在 ２４ ｈ 内微生物

对碳源的利用程度较低。 培养 ２４ ｈ 后各干扰方式下湿

地土壤微生物群落 ＡＷＣＤ 值呈现指数型增长趋势，表
明微生物群落活性增强，碳源被大幅度利用，其中，受保

护的湿地（ＢＪＧ）土壤微生物群落 ＡＷＣＤ 值增长最快，
而受工业干扰的湿地（ＡＳＨ）增长最慢；培养 １４４ ｈ 后各

干扰方式下湿地土壤微生物群落 ＡＷＣＤ 值增速减缓并

趋于稳定。 测定结果表明，不同干扰方式下松江湿地土

壤微生物对碳源的利用能力存在显著差异，由强到弱依

次为：滨江湿地（ＢＪＧ） ＞金河湾湿地（ＪＨＷ） ＞白鱼泡湿

地（ＢＹＰ）＞太阳岛湿地（ＴＹＤ）＞呼兰河口湿地（ＨＬＨ） ＞
阿什河湿地（ＡＳＨ）。
２．１．２　 土壤微生物对碳源利用水平分析

不同干扰方式下松江湿地土壤微生物对 ６ 类碳源

的利用程度存在显著差异，其中羧酸类、糖类和氨基酸

类为主要利用碳源，而对多聚物类、酚类和胺类的利用

程度相对较低（图 ３）。

图 ３　 不同干扰方式下松江湿地土壤微生物对不同碳源的利用水平

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｒｂｏｎ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｂｙ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｉｎ Ｓｏｎｇｊｉａｎｇ ｗｅｔｌａｎｄ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｃｅ ｐａｔｔｅｒｎｓ

农业干扰（ＨＬＨ）、工业干扰（ＡＳＨ）和旅游干扰（ＢＹＰ）的湿地土壤微生物对糖类利用水平皆为最高，分别

占总碳源的 ３３．４６％、３３．３８％和 ３２．９８％；其次为羧酸类，分别为 ２７．３３％、２３．９％和 ２７．６３％；胺类最低，分别为 ４．
０１％、６．５４％和 ３．２３％。 旅游干扰的 ＪＨＷ 和 ＴＹＤ 土壤微生物对羧酸类的利用水平最高，分别占总碳源的 ３０．
４８％和 ３０．４１％；其次为糖类，分别为 ２１．９７％和 ２３．４８％；胺类最低，为 ３．９％和 ５．０６％。 保护类型的 ＢＪＧ 土壤微

生物对羧酸类的利用水平最高，占总碳源的 ３１．９６％；其次为糖类，２５．５５％；酚类最低，为 ３．４％。 总体而言，旅
游干扰的 ＴＹＤ 和 ＪＨＷ 土壤微生物对羧酸类碳源的利用水平显著高于工业干扰的 ＡＳＨ（Ｐ＜０．０５）；对糖类碳源

的利用水平在农业干扰的 ＨＬＨ 显著高于保护类型的 ＢＪＧ 和旅游干扰的 ＪＨＷ，但 ＢＪＧ 和 ＪＨＷ 间差异不显著

（Ｐ＞０．０５）；对氨基酸类碳源的利用水平在旅游干扰的 ＪＨＷ 显著高于工业干扰的 ＡＳＨ 和旅游干扰的 ＢＹＰ（Ｐ＜
０．０５）。

５　 ２２ 期 　 　 　 李森森　 等：不同干扰方式下松江湿地土壤微生物群落结构和功能特征 　
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２．１．３　 土壤微生物碳源利用的主成分分析

　 图 ４　 不同干扰方式下松江湿地土壤微生物碳源利用的主成分

分析

Ｆｉｇ．４　 ＰＣＡ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｂｙ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｉｎ Ｓｏｎｇｊｉａｎｇ

ｗｅｔｌａｎｄ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｃｅ ｐａｔｔｅｒｎｓ

研究土壤微生物对不同碳源利用能力的差异，将有

助于更全面地了解湿地微生物群落代谢功能特征［２６］。
对不同干扰方式下松江湿地土壤微生物群落代谢功能

多样性进行主成分分析，其中第 １ 主成分（ＰＣ１）和第 ２
主成分（ＰＣ２）分别解释方差变量的 ７４．９％和 １４．１％，两
个主成分的累计方差贡献率达到 ８９％，能够较好的反

映微生物对碳源利用效率的变化特征（图 ４）。 结果表

明，不同干扰方式下 ６ 个湿地的微生物群落代谢功能分

异明显。 农业干扰的 ＨＬＨ、工业干扰的 ＡＳＨ 和旅游干

扰的 ＴＹＤ 位于 ＰＣ１ 的正端，空间距离较近，说明湿地间

土壤微生物群落代谢功能差异不显著，但与旅游干扰的

ＪＨＷ、ＢＹＰ 和保护类型的 ＢＪＧ 分异明显；旅游干扰的

ＪＨＷ 和 ＢＹＰ 集中分布于 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 的负端，说明两湿

地间土壤微生物群落代谢功能较为相似，但与其他湿地

差异较为明显；保护类型的 ＢＪＧ 位于 ＰＣ１ 的负端和 ＰＣ２ 的正端，与其他湿地存在显著差异；其中羧酸类和糖

类是影响松江湿地微生物群落代谢功能的敏感碳源。
２．２　 松江湿地土壤微生物群落结构多样性

２．２．１　 土壤微生物磷脂脂肪酸类型及含量

不同干扰方式下松江湿地土壤样品中共检测出 ４７ 种 ＰＬＦＡ，选取大于 ０．０１ ｎｍｏｌ ／ ｇ 的 ３２ 种 ＰＬＦＡ 进行分

析，其中代表细菌的 ＰＬＦＡ ８ 种、革兰氏阳性菌 ９ 种、革兰氏阴性菌 ８ 种、放线菌 ４ 种、真菌 ３ 种（表 ２）。 松江

湿地中含量较高的 ＰＬＦＡ 主要有 １８：１ω７ｃ、１６：０、１８：１ω９ｃ、ｉ１７：１ω９ｃ、ｃｙ１９：０ω７ｃ 和 １６：１ω７ｃ，各湿地的优势

ＰＬＦＡ 种类基本相同，但不同类型的 ＰＬＦＡ 含量存在显著差异。 旅游干扰的 ＴＹＤ Ｆ ／ Ｂ 最高为 ０．３４，旅游干扰

的 ＪＨＷ 最低为 ０．１１；旅游干扰的 ＢＹＰ Ｇ＋ ／ Ｇ－最高为 ０．９８，旅游干扰的 ＴＹＤ 最低为 ０．５４；旅游干扰的 ＢＹＰ 一

般饱和脂肪酸 ／单烯不饱和脂肪酸（Ｓａｔ ／ Ｍｏｎ）最高为 ０．５２ 且显著高于其他湿地（Ｐ＜０．０５）。

表 ２　 不同干扰方式下松江湿地土壤微生物磷脂脂肪酸类型及含量

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｔｙｐｅ ａｎｄ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡ ｉｎ Ｓｏｎｇｊｉａｎｇ ｗｅｔｌａｎｄ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｃｅ ｐａｔｔｅｒｎｓ

ＰＬＦＡ 生物标记
ＰＬＦＡ ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ ＨＬＨ ＡＳＨ ＪＨＷ ＢＹＰ ＴＹＤ ＢＪＧ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ １４：０ ０．３７±０．０１ｂ ０．５８±０．０５ｃ ０．２８±０．０８ａ ０．２３±０．０４ａ ０．７０±０．１１ｄ ０．７２±０．０２ｄ

１５：０ ０．３０±０．０２ｂ ０．４５±０．０３ｃ ０．１９±０．０４ａ ０．１９±０．０２ａ ０．５３±０．０８ｄ ０．５５±０．１２ｄ

１６：０ ５．００±０．２４ｂ ７．０１±０．４９ｂｃ ３．４２±０．１７ａ ３．０９±０．２５ａ ７．７８±０．２２ｃ ８．１８±０．２７ｃ

１７：０ ０．２９±０．０２ｃ ０．３０±０．０８ｃ ０．１７±０．０４ｂ ０．１１±０．０１ａ ０．３７±０．０８ｄ ０．２７±０．０４ｃ

１８：０ ０．８１±０．０３ｂ １．１３±０．０６ｃ ０．７２±０．０６ｂ ０．５０±０．０４ａ １．０５±０．１２ｂｃ １．１９±０．０９ｃ

２０：４ω６ｃ ０．３７±０．０２ｂ ０．２５±０．０３ａ ０．２３±０．０１ａ ０．２９±０．０４ａｂ ０．４０±０．０５ｂ ０．２９±０．０３ａｂ

２０：０ ０．５２±０．０７ｂ ０．６２±０．０５ｃ ０．４４±０．０２ａ ０．４７±０．０３ａ ０．６３±０．０５ｃ ０．６３±０．０２ｃ

２２：０ ０．４７±０．０４ａｂ ０．５３±０．０３ｂ ０．４１±０．０２ａ ０．３７±０．０２ａ ０．９７±０．０７ｃ ０．９０±０．０５ｃ

革兰氏阳性菌 ｉ１４：０ ０．１９±０．０４ｂ ０．３３±０．０６ｃ ０．１７±０．０２ｂ ０．１１±０．０１ａ ０．２４±０．０３ｂｃ ０．３４±０．０５ｃ

Ｇ＋ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉ１５：０ ２．７９±０．１８ｂ ５．２８±０．３４ｄ ２．４５±０．１４ａｂ ２．０４±０．１３ａ ４．２７±０．１１ｃ ５．３６±０．２４ｄ

ａ１５：０ １．７７±０．０９ｂ ２．７５±０．１６ｃ ２．３３±０．１１ｂｃ １．０９±０．０４ａ １．５１±０．０５ｂ ２．３７±０．１２ｂｃ

ｉ１６：０ ０．９９±０．０６ｂ ２．０１±０．１１ｄ １．１０±０．０５ｂ ０．７４±０．０４ａ １．３０±０．０７ｂｃ １．５７±０．０５ｃ

ａ１６：０ ０．１２±０．０３ｂ ０．２３±０．０５ｃ ０．１１±０．０２ａ ０．１０±０．０１ａ ０．１６±０．０３ｂ ０．１６±０．０４ｂ

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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续表

ＰＬＦＡ 生物标记
ＰＬＦＡ ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ ＨＬＨ ＡＳＨ ＪＨＷ ＢＹＰ ＴＹＤ ＢＪＧ

ｉ１７：１ω９ｃ ４．４４±０．２５ｂ ４．５８±０．１４ｃ ４．１７±０．０８ａ ４．２７±０．１４ａｂ ４．２６±０．１３ａｂ ４．６５±０．１７ｃ

ｉ１７：０ ０．５７±０．１２ｂ １．０４±０．０４ｄ ０．６０±０．０３ｂ ０．３７±０．０１ａ ０．８２±０．０４ｃ ０．８６±０．０５ｃ

ａ１７：０ ０．７８±０．０８ｂ １．００±０．０５ｃ ０．７４±０．０５ｂ ０．３６±０．０１ａ ０．７１±０．０７ｂ ０．８７±０．０３ｂｃ

ｉ１８：０ ０．２７±０．０３ａ ０．６２±０．０４ｂ ０．２１±０．０３ａ ０．２３±０．０１ａ ０．６９±０．１２ｂ ０．７５±０．０９ｂ

革兰氏阴性菌 １６：１ω９ｃ ０．７１±０．０４ｃ ０．９５±０．０７ｄ ０．５３±０．０２ｂ ０．３７±０．０１ａ ０．８１±０．０７ｃ ０．９８±０．０３ｄ

Ｇ－ ｂａｃｔｅｒｉａ １６：１ω７ｃ ３．３０±０．２２ｂ ５．１１±０．１４ｃ ２．５３±０．１２ａ ２．２６±０．０９ａ ５．０３±０．２５ｃ ６．０６±０．３５ｄ

１６：１ω５ｃ １．６９±０．０５ｃ １．８８±０．１３ｄ １．１１±０．０４ｂ ０．７９±０．０７ａ １．１９±０．０４ｂ １．９４±０．０９ｄ

１７：１ω８ｃ ０．２８±０．０３ａｂ ０．４０±０．０２ｂ ０．２５±０．０３ａ ０．２１±０．０１ａ ０．５１±０．０５ｃ ０．４９±０．０３ｃ

ｃｙ１７：０ω７ｃ １．３６±０．０８ｂ ２．９５±０．１８ｄ １．３５±０．１４ｂ ０．６４±０．０４ａ ３．０７±０．１１ｄ ２．４９±０．１９ｃ

１８：１ω７ｃ ５．６０±０．２１ｂ ７．１９±０．６４ｂｃ ５．２１±０．３２ｂ ２．３７±０．１３ａ ８．５２±０．２７ｃ ７．８１±０．３５ｃ

１８：１ω５ｃ ０．９０±０．１２ｃ ０．９２±０．０８ｃ ０．３２±０．０１ａ ０．３４±０．０２ａ ０．７３±０．０５ｂ ０．９２±０．０９ｃ

ｃｙ１９：０ω７ｃ ３．１６±０．２３ｂ ３．３５±０．１７ｂ ２．７６±０．１１ａ ２．５８±０．１３ａ ６．２２±０．４４ｃ ７．５２±０．３７ｃ

放线菌 １０Ｍｅ１６：０ ２．３０±０．１９ｂ ４．５９±０．１４ｄ ２．４２±０．０８ｂ １．７２±０．１５ａ ３．９３±０．２２ｃ ３．７７±０．３１ｃ

Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅ １０Ｍｅ１７：０ ０．２５±０．０３ａ ０．６１±０．１１ｃ ０．３６±０．０８ｂ ０．２１±０．０１ａ ０．４６±０．０２ｂｃ ０．３３±０．０３ｂ

１０Ｍｅ１８：０ ０．７３±０．０９ｂ ０．９９±０．１４ｃ ０．７８±０．０５ｂｃ ０．３５±０．０１ａ ０．４２±０．０３ａ ０．８６±０．０６ｂｃ

１０Ｍｅ２０：０ ０．４１±０．０４ｂ ０．３５±０．０６ａｂ ０．３２±０．０１ａ ０．３５±０．０２ａｂ ０．３３±０．０４ａ ０．３３±０．０３ａ

真菌 Ｆｕｎｇｉ １８：２ω６ｃ ２．３８±０．１２ｂ ５．２５±０．２８ｃ ０．８５±０．１２ａ ２．５６±０．１４ｂ ８．０４±０．２３ｄ ４．２３±０．１８ｃ

１８：１ω９ｃ ４．５７±０．２０ｂ ６．７５±０．３２ｃ ２．５７±０．１４ａ ３．００±０．１５ａｂ ９．３０±０．３１ｄ ８．２０±０．２５ｃｄ

２０：１ω９ｃ ０．１５±０．０２ｂ ０．１８±０．０３ｂ ０．０７±０．０１ａ ０．１６±０．０１ｂ ０．２４±０．０４ｃ ０．２３±０．０３ｃ

真菌 ／ 细菌 Ｆ ／ Ｂ ０．１９±０．０１ｂ ０．２４±０．０４ｂ ０．１１±０．０１ａ ０．２４±０．０３ｂ ０．３４±０．０５ｃ ０．２２±０．０３ｂ

革兰氏阳性菌 ／ 革兰氏

阴性菌 Ｇ＋ ／ Ｇ－ ０．７０±０．０６ｂ ０．７８±０．０４ｂ ０．８５±０．０９ｂｃ ０．９８±０．１２ｃ ０．５４±０．０２ａ ０．６０±０．０４ａｂ

一般饱和脂肪酸 ／ 单烯
不饱和脂肪酸 Ｓａｔ ／ Ｍｏｎ ０．４５±０．０３ａ ０．４５±０．０２ａ ０．４５±０．０３ａ ０．５２±０．０５ｂ ０．４６±０．０１ａ ０．４７±０．０７ａ

　 　 数值为平均值±标准差；同一行中不同字母表示经多重比较检验在 ａ ＝ ０．０５ 水平上达到显著水平；ｉ：异丙基，ｉｓｏｐｒｏｐｙｌ；ａ：反异丙基，ａｎｔｉ

ｉｓｏｐｒｏｐｙｌ；Ｍｅ：甲基分支脂肪酸，ｍｅｔｈｙｌ ｂｒａｎｃｈｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ； ｃｙ：环丙基， ｃｙｃｌｏｐｒｏｐｙｌ；ω：脂肪酸端， ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｓｉｄｅ； ｃ：顺式空间构型， ｃｉｓ ｓｐａｃｅ

ｃｏｎｆｉｇｕｒａｔｉｏｎ；ｔ：反式空间构型，Ｔｒａｎｓ ｓｐａｃｅ ｃｏｎｆｉｇｕｒａｔｉｏｎ；ＴＹＤ：太阳岛湿地，Ｓｕｎ Ｉｓｌａｎｄ ｗｅｔｌａｎｄ；ＪＨＷ：金河湾湿地，Ｊｉｎｈｅ Ｂａｙ ｗｅｔｌａｎｄ；ＢＪＧ：滨江湿地，

Ｂｉｎｊｉａｎｇ ｗｅｔｌａｎｄ；ＨＬＨ：呼兰河口湿地，Ｈｕｌａｎ Ｅｓｔｕａｒｙ ｗｅｔｌａｎｄ；ＡＳＨ：阿什河湿地，Ａｓｈｉ Ｒｉｖｅｒ ｗｅｔｌａｎｄ；ＢＹＰ：白鱼泡湿地，Ｂａｉｙｕｐａｏ ｗｅｔｌａｎｄ

不同干扰方式下松江湿地不同类群土壤微生物磷脂脂肪酸含量具有明显差异，各湿地土壤细菌（含 Ｇ－和

Ｇ＋）含量最高，占总 ＰＬＦＡ 的 ６９．７２％—８０．９７％，显著高于真菌（９．２０％—２３．５１％）和放线菌（６．７７％—９．８２％），
这说明细菌是松江湿地土壤微生物的主要类群（图 ５）。 保护类型的 ＢＪＧ 总 ＰＬＦＡ、ＢＰＬＦＡ 和 Ｇ－ＰＬＦＡ 含量最

高，分别为 ６５．４８、５８．７７ ｎｍｏｌ ／ ｇ 和 ２８．４４ ｎｍｏｌ ／ ｇ，而旅游干扰的 ＢＹＰ 含量最低，分别为 ２８．２６、２４．３０ ｎｍｏｌ ／ ｇ 和

９．５９ ｎｍｏｌ ／ ｇ；工业干扰的 ＡＳＨ Ｇ＋ＰＬＦＡ 含量最高为 １９．３６ ｎｍｏｌ ／ ｇ，旅游干扰的 ＢＹＰ 含量最低为 ９．９５ ｎｍｏｌ ／ ｇ；
旅游干扰的 ＴＹＤ ＦＰＬＦＡ 最高为 １７．８９ ｎｍｏｌ ／ ｇ，显著高于其他湿地（Ｐ＜０．０５）；工业干扰的 ＡＳＨ ＡＰＬＦＡ 最高为

６．５４ ｎｍｏｌ ／ ｇ，与其他湿地存在显著差异（Ｐ＜０．０５）。
２．２．２　 多样性指数分析

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数是评价微生物群落多样性的常用指标，能够表征湿地土壤中

微生物群落结构的多样性、优势度和均匀度。 结果表明，保护类型的 ＢＪＧ 土壤微生物群落具有最高的多样性

指数（２．９９４）、均匀度指数（１９．４６４）和最低的优势度指数（０．０３７）；工业干扰的 ＡＳＨ 多样性指数最低（２．８８１），
而优势度指数最高（０．０６９）且与其他湿地间差异显著（Ｐ＜０．０５）。 农业干扰的 ＨＬＨ 均匀度指数最低，为 ９．０６８
（表 ３）。
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图 ５　 不同干扰方式下松江湿地土壤微生物磷脂脂肪酸总含量

Ｆｉｇ．５　 Ｔｏｔａｌ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡ ｉｎ Ｓｏｎｇｊｉａｎｇ ｗｅｔｌａｎｄ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｃｅ ｐａｔｔｅｒｎｓ

ＢＰＬＦＡ：细菌 ＰＬＦＡ（含 Ｇ－和 Ｇ＋），ｂａｃｔｅｒｉａｌ ＰＬＦＡ（ｉｎｃｌｕｄｅ Ｇ－ ａｎｄ Ｇ＋）；Ｇ－ＰＬＦＡ：革兰氏阴性菌 ＰＬＦＡ，Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ＰＬＦＡ；Ｇ＋ＰＬＦＡ：

革兰氏阳性菌 ＰＬＦＡ，Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ＰＬＦＡ；ＦＰＬＦＡ：真菌 ＰＬＦＡ，ｆｕｎｇａｌ ＰＬＦＡ；ＡＰＬＦＡ：放线菌 ＰＬＦＡ，Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅ ＰＬＦＡ

表 ３　 不同干扰方式下松江湿地土壤微生物群落多样性指数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｉｎ Ｓｏｎｇｊｉａｎｇ ｗｅｔｌａｎｄ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｃｅ ｐａｔｔｅｒｎｓ

多样性指数
Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ＨＬＨ ＡＳＨ ＪＨＷ ＢＹＰ ＴＹＤ ＢＪＧ

多样性指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ２．９１６±０．０１５ａｂ ２．８８１±０．０２２ａ ２．９７８±０．０１５ｂｃ ２．９３４±０．０３４ｂ ２．９４６±０．０１６ｂ ２．９９４±０．０２８ｃ

优势度指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ ０．０４６±０．００１ａｂ ０．０６９±０．００２ｃ ０．０４１±０．００１ａ ０．０４０±０．００３ａ ０．０５３±０．００１ｂ ０．０３７±０．００１ａ

均匀度指数
ＭｃＩｎｔｏｓｈ ｉｎｄｅｘ ９．０６８±０．３３４ａ １０．１５３±０．９８５ａ １６．７５０±０．３４９ｂｃ １７．４８４±０．３２８ｂｃ １４．００８±０．４７４ｂ １９．４６４±０．３４９ｃ

　 　 数值为平均值±标准差；同一行中不同字母表示经多重比较检验在 ａ＝ ０．０５ 水平上达到显著水平

２．２．３　 微生物群落结构与环境因子的相关性分析

对不同干扰方式下松江湿地土壤微生物磷脂脂肪酸进行去趋势对应分析（ＤＣＡ），得到最大梯度长度小

于 ３．０（ｌｅｎｇｔｈｓ ｏｆ ｇｒａｄｉｅｎｔ ＝ ０．５５７），线性模型特征较为明显，则松江湿地微生物群落结构与环境因子间的相关

性适合用冗余分析（ＲＤＡ）。 ＲＤＡ 分析结果显示，第 １ 轴和第 ２ 轴分别解释微生物群落结构变异的 ８５．３％和

７．１％（图 ６）。 工业干扰的 ＡＳＨ 和农业干扰的 ＨＬＨ 微生物群落集中分布于第三象限，与 ＴＮ、ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 和 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ
呈显著正相关（Ｐ＜０．０５），说明这些理化因子是影响工业干扰和农业干扰下土壤微生物群落结构的关键环境

因子。 旅游干扰的 ＴＹＤ 微生物群落分布在第四象限，与 ｐＨ 呈显著正相关，旅游干扰的 ＢＹＰ 和 ＪＨＷ 微生物

群落结构较为相似，皆分布于第二象限，与 ｐＨ 呈显著负相关。 保护类型的 ＢＪＧ 微生物群落结构与其他湿地

差异明显，单独分布于第一象限，与 ＴＣ ／ ＴＮ 呈显著正相关，但受其他环境因子的影响较小。

３　 讨论

人类在城市湿地中的干扰活动十分频繁，是改变湿地生态系统服务功能最重要的直接驱动力，研究微生

物利用不同碳源的能力，可以深入揭示不同干扰方式下湿地土壤微生物群落代谢水平的差异［２７⁃２８］。 本研究

结果表明，不同干扰方式下松江湿地土壤微生物利用碳源的能力存在差异，其中保护类型的 ＢＪＧ 土壤微生物

利用单一碳源的能力最强，代谢活性最高，说明较好的湿地生态环境为微生物代谢与繁殖提供了有利条件。
而工业干扰的 ＡＳＨ ＡＷＣＤ 值最低，土壤微生物群落代谢能力最弱，这可能由于该湿地毗邻城区和工业区，受
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　 图 ６　 不同干扰方式下松江湿地土壤微生物群落结构与环境因子

的 ＲＤＡ 分析

Ｆｉｇ． ６ 　 ＲＤＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ

ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ Ｓｏｎｇｊｉａｎｇ ｗｅｔｌａｎｄ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｃｅ ｐａｔｔｅｒｎｓ

工业废水及固体废弃物等外源污染较多，土壤中总碳和

总氮含量较高，虽然 ＡＳＨ 与 ＢＪＧ 都具有较高的总 ＰＬＦＡ
含量，但各优势微生物的 ＰＬＦＡ 含量间存在显著差异

（表 ２），从而使其微生物群落功能出现相应变化。 工业

干扰破坏原有土壤的稳定性，减小可利用底物的丰度和

均匀度，进而降低了微生物的代谢功能。 对 ６ 类碳源利

用率分析结果显示，松江湿地土壤微生物群落代谢以羧

酸类、糖类和氨基酸类碳源为主，而对多聚物类、酚类和

胺类碳源的利用率相对较低，羧酸类和糖类是湿地土壤

微生物功能多样性表现出空间异质性的主要碳源类型。
主成分分析（ＰＣＡ）是一种数学降维的方法，能够

更为直观的反映不同干扰方式下松江湿地土壤微生物

功能多样性的综合差异和相似状况。 分析结果表明，受
农业干扰（ＨＬＨ）、工业干扰（ＡＳＨ）和旅游干扰（ＴＹＤ）
的土壤微生物代谢功能差异不显著，造成这种现象的原

因可能与 ３ 个湿地皆位于松花江中游河段人为干扰强

度最大，外源污染物输入导致土壤总碳和总氮含量较高，进而形成适应特殊环境的优势菌群。 杜萍等［２９］对椒

江口沉积物的研究结果也表明，微生物群落代谢特征与有机质含量关系密切。 虽然干扰方式不同但土壤微生

物代谢功能差异不大，其原因可用“功能冗余”来解释，即同一群落中的某些物种在生态功能上有一定程度的

重叠。 我们 ＰＬＦＡ 研究结果表明，不同干扰方式能够明显驱动湿地土壤微生物群落结构组成发生较大变化，
显著影响微生物群落中优势种群的丰度（表 ２）。 因此，在同一干扰条件下，湿地微生物群落结构和代谢功能

所表现出的响应程度并不一致。 这是由于人为干扰导致湿地土壤微生物群落中优势种群发生变化，但由于功

能的冗余性，其变化程度反应到代谢功能上可能会被稀释。 湿地微生物群落结构对外界干扰条件变化的反应

比代谢功能更为敏感，这一结论也与 Ｂｅｒｇａ 等［３０］ 和王楠楠等［３１］ 的研究结果相一致。 虽然 ＪＨＷ 和 ＢＹＰ 同样

受旅游干扰但开发时间相对 ＴＹＤ 较晚，距离市区较远，受人类旅游干扰强度和频率相对较弱，因而表现为两

湿地间微生物群落代谢功能相似但与 ＴＹＤ 差异明显。 保护类型的 ＢＪＧ 受人为干扰较少，与其他湿地微生物

代谢功能表现出较大差异。 旅游干扰的 ＪＨＷ 土壤微生物群落 ＡＷＣＤ 值较高，但其总 ＰＬＦＡ 含量相对较低，土
壤理化性质又与保护类型的 ＢＪＧ 差异不大。 这可能是因为旅游干扰带来大量外源微生物和污染物，显著影

响该湿地土壤微生物群落结构，而微生物代谢功能和土壤理化性质对外界环境变化表现出明显的滞后性。 本

研究结果也进一步证明土壤微生物群落结构可以作为快速预警和早期指示城市湿地生态环境健康状况的敏

感生物指标。 由于 ＢＩＯＬＯＧ 微平板技术具有一定局限性，３１ 种碳源并不能全部反映自然条件下土壤微生物

所处的复杂底物环境。 因此，本研究通过 ＢＩＯＬＯＧ 微平板和 ＰＬＦＡ 技术相结合，以期更为全面、深入地阐释不

同干扰方式对松江湿地土壤微生物的影响。
在湿地生态系统中，土壤微生物群落结构和多样性受湿地生物、水文和土壤等多种因素的交互影响［３２］。

本研究发现松江湿地中好氧微生物真菌和放线菌 ＰＬＦＡ 量显著低于细菌，说明湿地水淹环境减少了土壤中溶

解氧的含量，导致放线菌和真菌的生长受到抑制，从而降低其在微生物总量中的比例。 一般饱和脂肪酸（Ｓａｔ）
和单烯不饱和脂肪酸（Ｍｏｎ）是 ＰＬＦＡ 的重要组成部分［３３］，Ｃａｒｒａｓｃｏ 等［３４］ 认为 Ｓａｔ ／ Ｍｏｎ 值小于 １，则表明该区

域有较高的有机质含量和有机碳输入，这也印证了我们对人为干扰引起营养物质的输入量较大导致土壤有机

质含量增高，造成松江湿地 Ｓａｔ ／ Ｍｏｎ 值较小的结论。 Ｇ＋细菌对环境胁迫的适应和生存能力强于 Ｇ－细菌［３５］，
其比值可以表征细菌群落受营养胁迫的程度，松江湿地 Ｇ＋ ／ Ｇ－值均小于 １，表明湿地生态系统稳定性较差，受
到一定的 营养环境胁迫。
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ＲＤＡ 分析结果显示，工业干扰的 ＡＳＨ 和农业干扰的 ＨＬＨ 土壤微生物群落结构与 ＴＮ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 和 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ
含量呈显著正相关，表明氮素是引起湿地土壤微生物群落结构变异的关键环境因子。 由于 ＡＳＨ 靠近城区且

附近有工业用地，工业废水等污染物排放相对较多，而 ＨＬＨ 附近农田耕种产生的灌溉污水排放和农药化肥污

染较多，各类外源物质的输入导致 ２ 个湿地土壤中氮素含量较高（表 １），这也是造成湿地土壤理化性质变化

的主要因素。 施瑶等［３６］和刘振香等［３７］的研究也表明，微生物的生长常常受氮有效性的限制，环境中氮有效

性越高，微生物的活性越强，繁殖也越快。 土壤 ｐＨ 值与土壤母质、气候环境和人为干扰等多种因素有关，局
部微环境条件和外源物质输入都会引起 ｐＨ 值变化［３８］。 已有研究表明，随着人类旅游干扰强度的增加，土壤

ｐＨ 值呈增长趋势［３９⁃４１］，本研究中 ＴＹＤ 受旅游活动干扰强度最大，６ 个湿地中 ＴＹＤ 的 ｐＨ 值最高为 ８．２８，土壤

微生物群落结构与 ｐＨ 呈显著正相关。 ＴＹＤ 建成时间较长，大量游客踩踏致使湿地植被遭到破坏，凋落物归

还量减少以及土壤孔隙度降低、紧实度增加，同时景点亭台、楼阁的建设过程中石灰和水泥等碱性建筑材料散

落都会引起湿地土壤 ｐＨ 值增高，最终导致微生物群落结构的显著改变［４２⁃４３］。 而 ＪＨＷ 和 ＢＹＰ 同样受旅游活

动干扰，但土壤 ｐＨ 值相对较低，微生物群落结构相似且与 ｐＨ 呈显著负相关，与 Ｆｅｎｇ 等［４４］和 Ｊｉａｎｇ 等［４５］的研

究结果相一致。 这可能是由于 ２ 个湿地开发时间较晚，人为旅游干扰程度相对较低，多作为聚餐休闲的公园

性场所，大量游客饮用的酸性饮料倾倒、溅洒以及游客垃圾等外源物质输入引起 ｐＨ 值下降。 土壤 ｐＨ 变化的

不确定性反映了人为干扰导致湿地环境演变的复杂性［４６］，今后将进一步开展多因子综合实验以期全面理解

人为干扰对松江湿地生态环境的影响效应与机制。

４　 结论

不同干扰方式下松江湿地土壤理化性质、微生物代谢功能及微生物 ＰＬＦＡ 均存在显著差异。 土壤微生物

碳源利用能力表现为：滨江湿地（保护） ＞金河湾湿地（旅游） ＞白鱼泡湿地（旅游） ＞太阳岛湿地（旅游） ＞呼兰

河口湿地（农业）＞阿什河湿地（工业）。 微生物利用率最高的碳源是羧酸类，其次是糖类和氨基酸类，其中羧

酸类和糖类也是不同干扰方式下松江湿地微生物功能多样性表现出异质性的主要碳源。 保护类型的 ＢＪＧ 总

ＰＬＦＡ、ＢＰＬＦＡ 和 Ｇ－ＰＬＦＡ 含量显著高于其他湿地，农业、工业和旅游干扰改变了土壤微生物群落组成和结构，
显著降低了微生物生物量和多样性，导致湿地生态系统稳定性较差。 ＲＤＡ 分析初步揭示了不同干扰方式下

松江湿地微生物群落对土壤理化性质变化的响应情况，其中氮素和 ｐＨ 是影响湿地土壤微生物群落组成的关

键环境因子。
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