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古大湖湿地盐碱土壤微生物群落结构及多样性分析

于少鹏，史传奇，胡宝忠∗，丁俊男，孟　 博，杨春雪
哈尔滨学院黑龙江省寒区湿地生态与环境研究重点实验室 哈尔滨湿地研究院， 哈尔滨　 １５００８６

摘要：以黑龙江省古大湖湿地原生、林地、耕地及湖岸盐碱土壤微生物为研究对象，基于高通量测序方法，分析 ４ 种生境类型条

件下土壤细菌和真菌群落结构及多样性。 结合土壤理化指标，进一步分析影响微生物群落多样性的环境因子。 结果表明：细菌

群落中变形菌门的相对丰度值最高，真菌群落中为子囊菌门。 同一生境细菌群落多样性具有相似性，而真菌具有一定的差异；
不同生境间两者均具有差异。 耕地土壤和林地土壤的细菌群落多样性接近，但与湖岸土壤真菌的更相近。 前两者中细菌群落

多样性较高，其次为原生土壤，而湖岸土壤中的最低。 耕地土壤与湖岸土壤真菌群落多样性较高，原生土壤较低，而林地土壤中

最低。 与真菌相比，细菌的群落多样性受土壤环境因子影响更大，其中 ｐＨ 值、含水量对土壤细菌和真菌群落多样性均具有显

著影响。
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　 　 黑龙江省湿地类型多样，湖泊湿地面积为 ３５．６０ 万 ｈｍ２，占全省湿地面积的 ６．９２％。 其中永久性咸水湖是

湖泊湿地主要类型之一，占全省湖泊湿地的 ３６．９４％［１］。 主要分布于松嫩平原沉降盆地中心低洼处，如大庆、
安达、肇源、杜尔伯特地区。 万忠娟等［２］认为盐碱湖泊湿地是因地质地貌、气候、水文等自然因素及修路、堤防、
水库工程等人为干扰，导致低洼地排水不畅而形成。 盐碱湿地土壤养分含量低，透气性差，植物、土壤微生物多

样性均不高［３⁃４］，尤其是原生盐碱土壤中，微生物群落多样性低于次生盐碱土壤和农田土壤［３］。 微生物参与土壤

有机质分解、养分矿化及土壤团聚体形成，对土壤环境质量具有指示作用［５⁃６］。 其多样性易受到 ｐＨ 值的影

响［７⁃８］，盐碱程度不同是造成微生物优势群落差异的原因之一［９］，通常 ｐＨ 值升高抑制微生物生长，导致其群落多

样性下降［１０⁃１１］。 此外，Ｙａｎ 等［１２］提出土壤含水量对微生物的影响也十分显著，含水量变化可改变氧气含量，调节

微生物种类、活性及生长。 植物与微生物之间存在着密切的关系［１３］，不同土地利用方式植被类型有所不同，进而

产生微生物群落及功能多样性差异［１４⁃１５］，特别是在盐碱土壤中，两者协同分布，共同进化［１６⁃１７］。
古大湖湿地是松嫩平原湖泊湿地中永久性咸水湖的典型代表，周边耕地、放养畜禽形成干扰，使土壤环境

处于受威胁状态。 因此，本研究对 ４ 种不同生境类型条件下的盐碱土壤进行采样，分析土壤细菌和真菌的群

落多样性差异及其影响因素，为我国东北寒区盐碱湿地生物多样性现状的研究提供基础数据，并为其盐碱湿

地土壤保护与合理利用及退耕还湿工作提供参考依据和理论指导。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

古大湖国家湿地公园（以下简称“古大湖湿地”）位于黑龙江省安达市境内，松嫩平原中部，地理坐标为

１２５°２８′０６′′—１２５°３４′３４′′ Ｅ，４６°１９′３１′′—４６°２３′５８′′ Ｎ，东至肇东市宣化乡繁荣村行政边界，西至青肯泡乡和

羊草镇交汇处，北至青肯泡乡东大山村，南与蓄水堤坝相邻。 东西长 ８．０ ｋｍ，南北宽 ８．２ ｋｍ，总面积 ４８５０．１
ｈｍ２。 气候干旱，降雨稀少。 湿地以盐碱土壤为主，属东北地区典型的内陆平原湖泊⁃沼泽复合型湿地。 包括

古大湖大部分湖区，以及草本沼泽和沼泽化草甸湿地，湿地率为 ９９．１％。 周边分布人工林和小面积的耕地。
１．２　 样品采集

４ 种生境类型样品采集于 ２０１７ 年 ９ 月。 原生土壤（Ｏｒｉｇｉｎａｌ ｓｏｉｌ，ＯＳ）、林地土壤（Ｗｏｏｄｌａｎｄ ｓｏｉｌ，ＷＳ）、耕地

土壤（Ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｌａｎｄ ｓｏｉｌ，ＣＳ）和湖岸土壤（Ｌａｋｅｓｈｏｒｅ ｓｏｉｌ，ＬＳ）样品均取自于距地表 ０—２０ ｃｍ 处，各生境类型

条件下重复 ３ 次，每次取 ５ 个小样点（２ ｍ×２ ｍ 范围内于 ４ 个顶点及中心点取样），去除石块和植物根系等杂

质，每份取 ２００ ｇ，将 ５ 份小样点土壤充分混匀，取 ５ ｇ 装入 ＴｉｎｙＧｅｎｅ 生物科技（上海）公司土壤样本活菌保存

液中。 依次做好标记，所有土壤样品低温保存带回实验室。 分别记录样品采集地地理坐标、海拔及主要植物

种类（表 １）。
１．３　 实验方法

１．３．１　 土壤微生物群落结构测定

采用 ＭＩＯ⁃ＢＩＯ ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ ＤＮＡ Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 分别对 １２ 个土壤样品进行 ＤＮＡ 抽提。 采用两步 ＰＣＲ 扩增方

法，第一步采用 ５０ μＬ 反应体系：５ × Ｂｕｆｆｅｒ １０ μＬ，ｄＮＴＰ（１０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ）１ μＬ，Ｐｈｕｓｉｏｎ 超保真 ＤＮＡ 聚合酶 １ Ｕ，
Ｆ ／ Ｒ 特 异 引 物 （ １０ μｍｏｌ ／ Ｌ ） 各 １ μＬ （ 细 菌 １６Ｓ Ｖ４⁃Ｖ５ 区 片 段 扩 增 采 用 特 异 引 物 ５１５Ｆ ５′⁃
ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ⁃３′，９２６Ｒ ５′⁃ＣＣＧＴＣＡＡＴＴＣＭＴＴＴＧＡＧＴＴＴ⁃ ３′；真菌 ＩＴＳ１ 片段扩增采用特异引物

ＩＴＳ１ Ｆ ５′⁃ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ⁃３′，ＩＴＳ１ Ｒ ５′⁃ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ⁃ ３′），ＤＮＡ 模板 ５⁃ ５０ ｎｇ，
ｄｄＨ２Ｏ 补至 ５０ μＬ。 利用 ＡＢＩ ９７００ ＰＣＲ 仪扩增目的片段，程序为：９４℃ ２ ｍｉｎ；９４℃ ３０ ｓ，５６℃ （细菌） ／ ５０℃
（真菌）３０ ｓ，７２℃ ３０ ｓ，共 ２５（细菌） ／ ３３（真菌）个循环；７２℃ ５ ｍｉｎ，１０℃保温。 将产物进行胶回收后作为模板

进行第二步 ＰＣＲ 扩增，采用 ４０ μＬ 反应体系：５×Ｂｕｆｆｅｒ ８ μＬ，ｄＮＴＰ（１０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ）１ μＬ，Ｐｈｕｓｉｏｎ 超保真 ＤＮＡ 聚

合酶 ０．８ Ｕ，Ｆ ／ Ｒ 特异引物（１０ μｍｏｌ ／ Ｌ）各 １ μＬ，ＤＮＡ 模板 ５ μＬ，ｄｄ Ｈ２Ｏ 补至 ４０ μＬ。 ＰＣＲ 扩增程序为：９４℃ ２
ｍｉｎ；９４℃ ３０ ｓ，５６℃ ３０ ｓ，７２℃ ３０ ｓ，共 ８ 个循环；７２℃ ５ ｍｉｎ，１０℃保温。 将第二步 ＰＣＲ 产物用 ２％（质量体积
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比）的琼脂糖凝胶进行电泳，采用 ＡｘｙＰｒｅｐＤＮＡ 凝胶回收试剂盒进行回收，ＦＴＣ⁃３０００ＴＭ ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ＰＣＲ 仪进行定

量，均一化混匀后，ＮＧＳ Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ ２×３００ ｂｐ 平台高通量测序。

表 １　 古大湖湿地 ４ 种生境类型盐碱土壤样品采样信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓａｌｉｎｅ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ４ ｈａｂｉｔａｔ ｔｙｐｅｓ ｉｎ Ｇｕｄａｈｕ ｗｅｔｌａｎｄ

生境类型
Ｈａｂｉｔａｔ ｔｙｐｅ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ ／ ｍ

主要植被
Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｌａｎｔｓ

ＯＳ ＯＳ１ １２５°３２′４６．６４″ Ｅ ４６°２３′４１．８１″ Ｎ １４７．１ 碱蓬（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ａｎｅｔｈｉｆｏｌｉａ）、碱蒿

ＯＳ２ １２５°３０′０９．８５″ Ｅ ４６°１６′４１．３１″ Ｎ １４６．３ （Ｓｕａｅｄａ ｇｌａｕｃａ）、碱地肤（Ｋｏｃｈｉａ

ＯＳ３ １２５°２８′２１．０４″ Ｅ ４６°２０′１９．０８″ Ｎ １５１．０ ｓｃｏｐａｒｉａ ｖａｒ． ｓｉｅｖｅｒｓｉａｎａ）

ＷＳ ＷＳ１ １２５°２８′５７．９５″ Ｅ ４６°２３′３４．０５″ Ｎ １４７．７ 小叶杨（Ｐｏｐｕｌｕｓ ｓｉｍｏｎｉｉ）、委陵菜

ＷＳ２ １２５°２８′０８．２４″ Ｅ ４６°２２′５１．２９″ Ｎ １４６．６ （Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）、

ＷＳ３ １２５°２８′２９．０５″ Ｅ ４６°２３′０３．５７″ Ｎ １４５．３ 羊草（Ｌｅｙｍｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）

ＣＳ ＣＳ１ １２５°２８′５５．５４″ Ｅ ４６°２３′１８．３３″ Ｎ １４５．２ 玉米（Ｚｅａ ｍａｙｓ）、

ＣＳ２ １２５°２８′４６．９４″ Ｅ ４６°２３′１４．５４″ Ｎ １４５．２ 龙葵（Ｓｏｌａｎｕｍ ｎｉｇｒｕｍ）、

ＣＳ３ １２５°２８′５６．３８″ Ｅ ４６°２３′２４．７２″ Ｎ １４５．１ 稗（Ｅｃｈｉｎｏｃｈｌｏａ ｃｒｕｓｇａｌｌｉ）

ＬＳ ＬＳ１ １２５°３０′２２．８４″ Ｅ ４６°２３′５３．８１″ Ｎ １４２．７ 芦苇（Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ）、

ＬＳ２ １２５°２９′０３．６９″ Ｅ ４６°２３′１１．１０″ Ｎ １４１．８ 蒌蒿（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｓｅｌｅｎｇｅｎｓｉｓ）、

ＬＳ３ １２５°３１′２７．０９″ Ｅ ４６°１９′０６．５５″ Ｎ １４２．２ 全叶马兰（Ｋａｌｉｍｅｒｉｓ ｉｎｔｅｇｒｉｆｏｌｉａ）

　 　 ＯＳ： 原生土壤 Ｏｒｉｇｉｎａｌ ｓｏｉｌ； ＷＳ： 林地土壤 Ｗｏｏｄｌａｎｄ ｓｏｉｌ； ＣＳ： 耕地土壤 Ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｌａｎｄ ｓｏｉｌ； ＬＳ： 湖岸土壤 Ｌａｋｅｓｈｏｒｅ ｓｏｉｌ

１．３．２　 土壤理化性质测定

参考鲍士旦［１８］土壤分析方法，对 １２ 个土壤样品进行理化性质测定，每个样品重复 ３ 次。 土壤 ｐＨ 值采用

ｐＨ 仪（上海雷磁 ＰＨＳ⁃３Ｃ）测定《ＮＹ ／ Ｔ１１２１．２—２００６ 土壤检测》；土壤含水量（Ｍｏｉｓｔｕｒｅ，Ｍ）采用烘干法测定；
土壤总有机碳（Ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ，ＴＯＣ）含量测定采用重铬酸钾容量法⁃外加热法《ＮＹ ／ Ｔ１１２１．６—２００６ 土壤

检测》；土壤全氮（Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ，ＴＮ）含量测定采用半微量凯氏定氮法《ＮＹ ／ Ｔ５３ 土壤全氮法（半微量开氏

法）》；土壤碱解氮（Ａｌｋａｌｉ⁃ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ，ＡＮ）含量测定采用碱解扩散法《碱解扩散法 ＬＹ ／ Ｔ １２２９—
１９９９》；土壤全磷（Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｏｕｓ，ＴＰ）含量测定采用 ＨＣｌＯ４⁃Ｈ２ＳＯ４法《ＮＹ ／ Ｔ８８ 土壤全磷测定法》；土壤有效

磷（Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｏｕｓ，ＡＰ）含量测定采用钼锑抗比色法《ＨＪ７０４—２０１４ 碳酸氢钠提取⁃钼锑抗比色法》；土
壤速效钾（Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ，ＡＫ）含量测定采用火焰光度计法《ＮＹ ／ Ｔ ８８９—２００４ 乙酸铵提取⁃火焰光度法》。
１．４　 数据处理

测序分别得到 １２ 个土壤细菌、真菌样品的 ＰＥ ｒｅａｄｓ，根据 Ｂａｒｃｏｄｅ 区分每个样品后，对序列进行质控和过

滤，删去长度小于 ２００ ｂｐ 的序列。 去除 Ｂａｒｃｏｄｅ 和引物序列，获得土壤细菌和真菌有效序列，根据 ｏｖｅｒｌａｐ 关

系进行序列拼接，再次将拼接后的序列进行质控和过滤，最终得到细菌、真菌优化序列。 在 ９７％相似度水平

下将优化序列聚类为用于物种分类的操作分类单位（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ，ＯＴＵ），统计各土壤样品中每

个 ＯＴＵ 的相对丰度信息，利用 Ｏｆｆｉｃｅ Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 绘制门和属水平的群落结构柱状图。 利用 Ｍｏｔｈｕｒ ｖ １．３９．５ 软

件分析各样品微生物群落多样性，包括 Ａｃｅ 指数、Ｃｈａｏ １ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数，并利用 ＳＰＳＳ
１７．０进行 Ｄｕｎｃａｎ 多重比较，分别分析 ４ 种生境类型各指数间差异显著性。 利用 Ｒ 软件中 ｖｅｇａｎ 程序包，在
ＯＴＵ 水平上计算 １２ 个样品之间的 Ｂｒａｙ⁃ｃｕｔｉｓ 距离（Ｂｒａｙ⁃ｃｕｔｉｓ ｄｉｓｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ， ｄＢＣＤ），ｐｈｅａｔｍａｐ 程序包进行作图，
分析 ４ 种生境类型土壤样品间微生物群落差异性。 利用 ＳＰＳＳ １７．０ 进行 Ｄｕｎｃａｎ 多重比较，分析 ４ 种生境类型

各项土壤理化指标间差异显著性。 利用 Ｃａｎｏｃｏ ｆｏｒ Ｗｉｎｄｏｗｓ ４．５ 对 １２ 个样品的 ＯＴＵ 相对丰度矩阵做去趋势

对应分析（Ｄｅｔｒｅｎｄｅｄ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＤＣＡ），根据结果中梯度长度在第一轴上的值，选择典范对应分析

（Ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＣＣＡ）或冗余分析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＤＡ），分析土壤理化指标对细菌、
真菌群落多样性的影响，土壤理化指标解释量显著性检验利用 Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ 置换检验方法，置换次数为 ９９９。
并利用 ＣａｎｏＤｒａｗ ｆｏｒ ｗｉｎｄｏｗｓ 进行作图。
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２　 结果与分析

２．１　 土壤微生物样品测序结果

在 ９７％的序列相似度水平上，通过对序列进行质控和过滤，共获得细菌、真菌 ＯＴＵ 数分别为 ２９７１ 个、９３４
个，细菌种数大于真菌。 由图 １ 可知，绝大多数样品的稀疏曲线趋于平缓，如 ＬＳ 细菌、ＬＳ 真菌、ＣＳ 真菌样品，
即再增大测序深度也不会增加新的 ＯＴＵ 数量，说明该样品的 ＯＴＵ 覆盖度已达到饱和，能够反映古大湖湿地

盐碱土壤微生物群落结构组成。 而 ＣＳ 细菌、ＷＳ 真菌样品等的稀疏曲线仍有上升趋势，尚未达到饱和状态，
说明随着测序深度的增加可能会发现新的细菌和真菌类群。 同时可知，ＣＳ 样品中产生的细菌和真菌 ＯＴＵ 数

目均相对较多。

图 １　 古大湖湿地盐碱土壤细菌和真菌样品在 ９７％水平上的稀疏曲线

Ｆｉｇ．１　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｓａｌｉｎｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ Ｇｕｄａｈｕ ｗｅｔｌａｎｄ ａｔ ｃｕｔｏｆｆ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ９７％

ＯＳ： 原生土壤 Ｏｒｉｇｉｎａｌ ｓｏｉｌ； ＷＳ： 林地土壤 Ｗｏｏｄｌａｎｄ ｓｏｉｌ； ＣＳ： 耕地土壤 Ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｌａｎｄ ｓｏｉｌ； ＬＳ： 湖岸土壤 Ｌａｋｅｓｈｏｒｅ ｓｏｉｌ； ＯＴＵ： 操作分类单

位 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ

２．２　 土壤微生物群落结构组成分析

２．２．１　 细菌群落结构组成

依据 １２ 个土壤样品细菌门水平分布柱状图（图 ２），共得到 １７ 个细菌类群（不包括相对丰度小于 ０．５％的

类群），相对丰度值最高的为变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），在 ４ 种生境类型中的平均值分别为 ２６．９７％（ＯＳ）、
２５．６６％（ＷＳ）、３１．５６％（ＣＳ）和 ５９．６３％（ＬＳ），其中 ＬＳ３ 中相对丰度高达 ６９．３６％。 其余前几个细菌门的相对丰

度值由高至低依次为酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）、
绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）等。

在细菌属分类水平上共得到 ５７ 个类群（不包括相对丰度小于 ０．５％的类群，图 ２），变形菌门的未分类细

菌属相对丰度值最高，除 ＬＳ 相对较低外，其余 ３ 种生境类型条件下相对丰度值均高于 ７０％，ＯＳ１ 中相对丰度

值高达 ８７．３７％。 ＬＳ 中除变形菌门的未分类细菌属之外，鞘氨醇单胞菌属（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）、Ａｌｉｉｈｏｅｆｌｅａ、盐单胞

菌属（Ｈａｌｏｍｏｎａｓ）和海洋杆菌属（Ｐｅｌａｇｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ）分别占总量的 ２３．１５％、３０．２１％、１５．７３％和 １７．８６％。
２．２．２　 真菌群落结构组成

根据真菌门水平分布柱状图（图 ３），共得到 ８ 个真菌类群（不包括相对丰度小于 ０．５％的类群），其中子囊

菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度值最高，在 ＯＳ１、ＯＳ２、ＣＳ 和 ＬＳ 中相对丰度值均高于 ４５％，ＬＳ３ 中达到 ７６．４２％。 其

次为担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ），ＯＳ３ 和 ＷＳ 中的相对丰度值均大于 ８５％，ＷＳ２ 中高达 ９２．８８％。 其余真菌类群

相对丰度值较低，同时具有未分类真菌门存在。
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图 ２　 古大湖湿地盐碱土壤细菌门和属群落结构组成

Ｆｉｇ．２　 Ｓａｌｉｎｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ Ｇｕｄａｈｕ ｗｅｔｌａｎｄ

在真菌属水平柱状图上可以看出（图 ３），共得到 ８５ 个真菌类群（不包括相对丰度小于 ０．５％的类群），以
子囊菌门的未分类真菌属相对丰度值最高，集中表现在 ＯＳ１、ＣＳ 和 ＬＳ 中，其值均接近 ５０％。 ＷＳ２ 和 ＷＳ３ 中

相对丰度值较高的是担子菌门的滑锈伞属 （Ｈｅｂｅｌｏｍａ），其值分别为 ９１． ５３％、８２． ７８％，同门的丝膜菌属

（Ｃｏｒｔｉｎａｒｉｕｓ）在 ＷＳ１ 中相对丰度值为 ８５．９７％，ＯＳ３ 中同门的鬼伞属（Ｃｏｐｒｉｎｏｐｓｉｓ）相对丰度值达 ８１．１７％，但这

３ 个属在其余样品中比例均极低。
２．３　 土壤微生物群落多样性指数分析

由表 ２ 可知，土壤细菌丰富度与多样性指数均与 ＯＴＵ 数目变化一致，其中 ＣＳ 细菌群落的平均 Ｃｈａｏ １ 指

数（１８５８．４３８）、平均 Ａｃｅ 指数（１８２４．４９５）、平均 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数（６．３７２）及平均 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数（０．９９５７）数值相对

最高。 方差分析结果表明，平均 Ｃｈａｏ １ 指数和平均 Ａｃｅ 指数中，ＣＳ 与ＷＳ 的差异不显著，但与 ＯＳ 差异达到极

显著，且 ＯＳ 与 ＬＳ 差异同样达到极显著，说明其 ＣＳ 与 ＷＳ 丰富度接近，大于 ＯＳ 和 ＬＳ，而 ＬＳ 最低。 平均

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数中，ＣＳ 与ＷＳ 差异不显著，与 ＯＳ 差异显著，只与 ＬＳ 达到差异极显著，ＣＳ 与 ＬＳ 平均 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

差异达到显著，说明 ＬＳ 的多样性最低。
土壤真菌丰富度及多样性比较结果可知（表 ２），ＣＳ 样品的平均 Ｃｈａｏ １ 指数（３１７．９６３）、平均 Ａｃｅ 指数

（３１９．６７６）、平均 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数（４．３２４）及平均 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数（０．９７３７）的值最高。 方差分析结果表明，ＣＳ 平均

Ｃｈａｏ １ 指数与其他 ３ 种生境类型达到显著差异，与 ＷＳ 达到极显著差异；ＣＳ 平均 Ａｃｅ 指数与其余 ３ 种生境类

型的差异达到极显著，而 ３ 者的两个平均指数差异不显著，说明 ＣＳ 丰富度最高。 ＣＳ 平均 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与 ＬＳ
接近，与 ＯＳ、ＷＳ 差异极显著，而 ＷＳ 显著低于 ＯＳ。 平均 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数中，ＷＳ 最低，与 ＯＳ 差异显著，而与 ＣＳ、
ＬＳ 达到极显著差异。 说明 ＣＳ 与 ＬＳ 真菌群落多样性接近，且相对较高，其次为 ＯＳ，而 ＷＳ 真菌多样性最低。
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图 ３　 古大湖湿地盐碱土壤真菌门和属群落结构组成

Ｆｉｇ．３　 Ｓａｌｉｎｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ Ｇｕｄａｈｕ ｗｅｔｌａｎｄ

９６７３　 １１ 期 　 　 　 于少鹏　 等：古大湖湿地盐碱土壤微生物群落结构及多样性分析 　
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表 ２　 古大湖湿地 １２ 个盐碱土壤样品微生物丰富度和群落多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｔｗｅｌｖｅ ｓａｌｉｎｅ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ Ｇｕｄａｈｕ ｗｅｔｌａｎｄ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

ＯＴＵｓ Ｃｈａｏ １ 指数
Ｃｈａｏ １ ｉｎｄｅｘ

Ａｃｅ 指数
Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ

真菌
Ｆｕｎｇｉ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ

真菌
Ｆｕｎｇｉ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ

真菌
Ｆｕｎｇｉ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ

真菌
Ｆｕｎｇｉ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ

真菌
Ｆｕｎｇｉ

ＯＳ１ ８００ １５４ ９３７．３６８ ２７０．５４８ ９０２．８２０ ２０５．２３１ ５．１７９ ３．４３０ ０．９８０６ ０．９２８６

ＯＳ２ ８８７ １０６ １０４２．０３８ １７９．４２２ ９９３．１５９ １６３．７５０ ５．４７８ ２．７８６ ０．９８９２ ０．８８７０

ＯＳ３ １０５４ １０３ １１８２．８８０ １５３．７２７ １１７９．４７２ １８４．２５０ ５．６８５ １．１１１ ０．９９２１ ０．３４０４

ＯＳ Ｍｅａｎ ９１４ １２１ １０５４．０９５ｂＢ ２０１．２３３ｂＡＢ １０２５．１５１ｂＢ １８４．４１０ｂＢ ５．４４７ｂｃＡＢ ２．４４２ｂＢＣ ０．９８７３ａｂＡ ０．７１８６ａＡＢ

ＷＳ１ １３７０ １４７ １６１４．８００ １６０．５９２ １５７７．４３８ １６６．２５０ ５．８８５ ０．９４０ ０．９９２８ ０．２６０２

ＷＳ２ １３５２ １６５ １５５８．７５１ １９３．２１０ １５６３．６３１ ２０４．０５６ ５．８４９ ０．６１６ ０．９９２７ ０．１６３３

ＷＳ３ １４０６ １５５ １６５８．６２１ １７９．３４９ １６２５．１２４ １８２．７９０ ５．９３５ １．１５９ ０．９９３５ ０．３６９１

ＷＳ Ｍｅａｎ １３７６ １５６ １６１０．７２４ａＡ １７７．７１７ｂＢ １５８８．７３１ａＡ １８４．３６５ｂＢ ５．８９０ａｂＡＢ ０．９０５ｃＣ ０．９９３０ａＡ ０．２６４２ｂＢ

ＣＳ１ １６２３ ３０８ １８４５．９２２ ３１２．８５３ １７９６．５６６ ３１５．８００ ６．３７１ ４．２８３ ０．９９５８ ０．９７３５

ＣＳ２ １６９０ ３６８ １８９７．３４０ ３６８．０２１ １８８２．４７０ ３６６．１１８ ６．４２６ ４．３５１ ０．９９５９ ０．９７４１

ＣＳ３ １５８９ ２３７ １８３２．０５３ ２７３．０１６ １７９４．４５０ ２７７．１１１ ６．３１８ ４．３３９ ０．９９５６ ０．９７３６

ＣＳ Ｍｅａｎ １６３４ ３０４ １８５８．４３８ａＡ ３１７．９６３ａＡ １８２４．４９５ａＡ ３１９．６７６ａＡ ６．３７２ａＡ ４．３２４ａＡ ０．９９５７ａＡ ０．９７３７ａＡ

ＬＳ１ ４９５ １７５ ５２８．０００ １８１．６２３ ５１０．１３８ １８４．７５０ ４．７１９ ３．２９１ ０．９６９９ ０．９１２６

ＬＳ２ ８４１ ２３３ ８７０．５６３ ２４６．０２２ ８５３．６８５ ２４７．５２６ ５．６７３ ３．２８９ ０．９８９４ ０．９２２９

ＬＳ３ ３６９ １９５ ３９４．０９１ ２１２．６６７ ３８１．５５６ ２１６．０００ ４．２０９ ３．８５９ ０．９５３５ ０．９６０４

ＬＳ Ｍｅａｎ ５６８ ２０１ ５９７．５５１ｃＣ ２１３．４３７ｂＡＢ ５８１．７９３ｃＣ ２１６．０９２ｂＢ ４．８６７ｃＢ ３．４８０ａｂＡＢ ０．９７０９ｂＡ ０．９３２０ａＡ
　 　 不同小写字母间代表差异显著（Ｐ＜０．０５）， 不同大写字母间代表差异极显著（Ｐ ＜０．０１）． ＯＴＵ： 操作分类单位 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ

２．４　 土壤微生物群落多样性差异分析

基于 Ｂｒａｙ⁃ｃｕｔｉｓ 距离（表 ３），在 ＯＴＵ 水平上利用物种有无及其相对丰度信息进行 ４ 种生境类型土壤样品

微生物群落多样性相似性分析，蓝色越深代表差异性越小，相似性越大，而红色越深表示差异性越大，相似性

越小。 如图 ４ 中，ＯＳ 与其余 ３ 种生境类型的土壤细菌群落多样性具有差异（ｄＢＣＤ＞ ０．７），甚至 ＯＳ１ 与 ＬＳ 几乎

没有相似性（ｄＢＣＤ＞ ０．９），而相比之下，ＣＳ 与 ＷＳ 最近（ｄＢＣＤ＜ ０．６）。 可以看出，不同生境类型土壤细菌群落多

样性具有一定的差异。 在同一生境类型条件下，不同采样点间具有相似性，特别是在 ＷＳ 中较为显著（ｄＢＣＤ＜
０．２５）。

表 ３　 古大湖湿地 １２ 个盐碱土壤样品微生物 ＯＴＵ 水平 Ｂｒａｙ⁃ｃｕｔｉｓ距离矩阵

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｂｒａｙ⁃ｃｕｔｉｓ ｄｉｓｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｍａｔｒｉｘ （ＯＴＵ ｌｅｖｅｌ） ｏｆ ｔｗｅｌｖｅ ｓａｌｉｎｅ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ Ｇｕｄａｈｕ ｗｅｔｌａｎｄ

ＯＳ１ ＯＳ２ ＯＳ３ ＷＳ１ ＷＳ２ ＷＳ３ ＣＳ１ ＣＳ２ ＣＳ３ ＬＳ１ ＬＳ２ ＬＳ３

ＯＳ１ ０ ０．７２９ ０．８７５ ０．９８８ ０．９７６ ０．９８０ ０．９２１ ０．８８９ ０．８７１ ０．９２４ ０．９４８ ０．９０９

ＯＳ２ ０．３２５ ０ ０．８６６ ０．９８９ ０．９８３ ０．９８６ ０．９３９ ０．８９４ ０．８８９ ０．９２９ ０．９４９ ０．９２５

ＯＳ３ ０．４９９ ０．３６８ ０ ０．９８９ ０．９８３ ０．９８７ ０．９５０ ０．９３６ ０．９２４ ０．９４５ ０．９７１ ０．９５７

ＷＳ１ ０．８２３ ０．７６８ ０．７６０ ０ ０．９７４ ０．９５８ ０．９４１ ０．９３７ ０．９３５ ０．９６６ ０．９７７ ０．９５７

ＷＳ２ ０．８１５ ０．７６２ ０．７５３ ０．２４９ ０ ０．１６２ ０．９６９ ０．９６７ ０．９７２ ０．９７５ ０．９７６ ０．９７９

ＷＳ３ ０．８１０ ０．７４９ ０．７４１ ０．２３１ ０．１８７ ０ ０．９６７ ０．９５４ ０．９７０ ０．９４８ ０．９７９ ０．９７０

ＣＳ１ ０．８６５ ０．８３２ ０．８０２ ０．５６４ ０．５８９ ０．５８２ ０ ０．４９４ ０．６１４ ０．８５２ ０．８２１ ０．８４８

ＣＳ２ ０．８５５ ０．８１４ ０．７８６ ０．５１８ ０．５４５ ０．５３４ ０．２１１ ０ ０．４７６ ０．８０１ ０．８２７ ０．７８７

ＣＳ３ ０．８４８ ０．７９１ ０．７６８ ０．５０５ ０．５３３ ０．５１９ ０．３３２ ０．２８９ ０ ０．８４９ ０．８８９ ０．８０７

ＬＳ１ ０．９２６ ０．８６４ ０．８６７ ０．７５５ ０．７５８ ０．７４５ ０．７７８ ０．７５６ ０．７５６ ０ ０．６７３ ０．８０７

ＬＳ２ ０．９１６ ０．８５３ ０．８５６ ０．７５４ ０．７６６ ０．７５６ ０．７３０ ０．７０７ ０．７１９ ０．５１３ ０ ０．５８９

ＬＳ３ ０．９３３ ０．８７３ ０．８７５ ０．８１８ ０．８０６ ０．８０２ ０．８４１ ０．８２１ ０．８２１ ０．３８３ ０．５５２ ０
　 　 表中左下方为土壤样品细菌 ＯＴＵ 水平的 Ｂｒａｙ⁃ｃｕｔｉｓ 距离矩阵，右上方为土壤样品真菌 ＯＴＵ 水平的 Ｂｒａｙ⁃ｃｕｔｉｓ 距离矩阵

如图 ４，各生境类型间土壤真菌群落多样性的相似性均较小，同一生境类型条件下不同采样点间也存在
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一定的差异。 ＷＳ２ 与 ＷＳ３ 具有较高的相似性（ｄＢＣＤ ＝ ０．１６２），最先被分出，说明两者在物种组成及相对丰度

上与其余生境类型间存在较大差异。 ＷＳ１ 与 ＷＳ２、ＷＳ３ 具有差异性（ｄＢＣＤ＞ ０．９５），处于不同分支。 相比之下，
ＣＳ 与 ＬＳ 关系最近，但两者相似度并不高（ｄＢＣＤ接近 ０．８）。 因此，生境类型和采样点差异对真菌群落多样性均

具有较大的影响。

图 ４　 古大湖湿地盐碱土壤细菌与真菌群落多样性差异分析热图

Ｆｉｇ．４　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｓａｌｉｎｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｇｕｄａｈｕ ｗｅｔｌａｎｄ

２．５　 土壤环境因子及其对微生物群落多样性的影响分析

２．５．１　 土壤理化指标测定结果

古大湖湿地以盐碱土壤为主，４ 种生境类型条件下（表 ４），ＯＳ 的 ｐＨ 值最高，与其余 ３ 种生境类型土壤达

到极显著差异。 ＯＳ 与 ＣＳ 含水量接近，均低于 ＬＳ，而相比之下，ＷＳ 在秋季含水量最低。 ＣＳ 的土壤养分含量

中，除 ＡＮ 与 ＯＳ、ＴＰ 与 ＷＳ 的接近之外（差异不显著），ＴＯＣ（（３２．９７±３．０３） ｇ ／ ｋｇ）、ＴＮ（（４．０６±０．２４） ｇ ／ ｋｇ）、ＡＰ
（（８０．３９±１．６８） ｍｇ ／ ｋｇ）及 ＡＫ（（３３３．３２±２７．２６） ｍｇ ／ ｋｇ）含量均最高，具有极显著差异，而 ＬＳ 中的 ６ 项土壤养

分含量均处于较低水平。

表 ４　 古大湖湿地 ４ 种生境类型土壤样品理化指标

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｈａｂｉｔａｔ ｔｙｐｅ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ Ｇｕｄａｈｕ ｗｅｔｌａｎｄ

生境类型
Ｈａｂｉｔａｔ ｔｙｐｅ ｐＨ Ｍ ／ ％ ＴＯＣ ／

（ｇ ／ ｋｇ）
ＴＮ ／

（ｇ ／ ｋｇ）
ＡＮ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）
ＴＰ ／

（ｇ ／ ｋｇ）
ＡＰ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）
ＡＫ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

ＯＳ ８．６８±０．１７ａＡ １１．７５±１．５０ｂＢＣ １２．３９±２．２５ｃＣ ０．４３±０．０４ｂＢＣ ４８．５４±３．３３ａＡ ０．１６±０．０１ｂＢ ０．７５±０．１０ｃＣ １４１．９９±８．０７ｂＢ

ＷＳ ７．６５±０．２１ｃＣ ８．００±１．０３ｃＣ １９．０１±２．４０ｂＢ ０．５３±０．０４ｂＢ ３９．６４±１．６６ｂＢ ０．２３±０．０２ａＡ ４．６８±０．７５ｂＢ １５７．１９±１６．６２ｂＢ

ＣＳ ７．５２±０．１７ｃＣ １４．０１±１．６２ｂＢ ３２．９７±３．０３ａＡ ４．０６±０．２４ａＡ ５３．０２±３．０９ａＡ ０．２６±０．０２ａＡ ８０．３９±１．６８ａＡ ３３３．３２±２７．２６ａＡ

ＬＳ ８．１７±０．１５ｂＢ ２３．０４±２．６２ａＡ ３．９２±０．２７ｄＤ ０．１７±０．０３ｃＣ ３２．８２±３．３１ｃＢ ０．１３±０．０１ｂＢ １．４８±０．４０ｃＣ １３４．３３±５．７５ｂＢ

　 　 表中数据为平均值±标准差， 不同小写字母间代表差异显著（Ｐ ＜ ０．０５）， 不同大写字母间代表差异极显著（Ｐ ＜ ０．０１）． ｐＨ： ｐＨ 值 ｐＨ ｖａｌｕｅ； Ｍ： 含水量

Ｍｏｉｓｔｕｒｅ； ＴＯＣ： 总有机碳 Ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ； ＴＮ： 全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＡＮ： 碱解氮 Ａｌｋａｌｉ⁃ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＴＰ： 全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｏｕｓ； ＡＰ： 有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｏｕｓ； ＡＫ： 速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ

２．５．２　 土壤理化指标与微生物群落多样性关系分析

依据细菌、真菌样品 ＯＴＵ 相对丰度矩阵，得到 ＤＣＡ 结果中梯度长度在第一轴上的值分别为 ３．８５８ 和

６．７９８，本研究中均选择 ＣＣＡ。 图 ５ 中土壤细菌群落多样性与 ８ 项理化指标相关性分析，第一、二排序轴分别

解释总物种变量的 ２８．１％、２１．６％，ｐＨ 值（Ｐ ＜ ０．０１）与第一排序轴成正相关，相关系数为 ０．７５１８，解释总理化
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指标的 ２７．９３％，对 ＯＳ 细菌群落多样性的影响程度最高。 Ｍ（Ｐ ＜ ０．０１）与第二排序轴相关系数为 ０．７９７７，ＬＳ
细菌群落多样性受 Ｍ 的影响程度最大。 其余 ６ 个理化指标主要影响 ＣＳ、ＷＳ 细菌群落多样性，而两者样品分

布集中，即受各理化指标影响程度相当。 各土壤理化指标的影响程度均达到极显著水平（Ｐ ＜ ０．０１），表明古

大湖湿地盐碱土壤细菌多样性对土壤环境因子敏感。

图 ５　 古大湖湿地盐碱土壤理化指标和细菌与真菌群落多样性的典范对应分析

Ｆｉｇ．５　 ＣＣＡ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓａｌｉｎｅ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ／ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｇｕｄａｈｕ ｗｅｔｌａｎｄ

图 ５ 中土壤真菌群落多样性与理化指标的相关性分析，第一、二排序轴的解释量均较低，仅占总物种变量

的 １５．４％、１３．８％。 同一生境类型的不同样品在第一排序轴上分布接近，但第二排序轴上分布散乱，在一定程

度上反映出古大湖盐碱土壤真菌群落多样性在不同采样点间差异较大。 ８ 个土壤理化指标中，ｐＨ 值（Ｐ ＜
０．０１）、Ｍ（Ｐ ＜ ０．０５）分别可以解释总环境变量的 １８．０７％和 １７．９７％，与第一排序轴均成负相关，相关系数分别

为－０．５４８７ 和－０．５３２０。 ｐＨ 值对 ＯＳ 真菌群落多样性影响最大，而 Ｍ 对 ＬＳ、ＣＳ 及 ＯＳ 真菌群落多样性均有影

响，影响程度大于 ＷＳ。 其余理化指标对真菌群落多样性的影响不显著（Ｐ ＞ ０．０５），说明古大湖盐碱土壤真菌

群落多样性对土壤环境因子敏感程度低。

３　 讨论

３．１　 古大湖湿地盐碱土壤微生物群落结构特征

盐碱土壤微生物中细菌的种类及数量上常处于绝对优势［１９］，且细菌的生长和繁殖能力常优于真菌［２０］。
同样，在古大湖湿地盐碱土壤中细菌种数大于真菌。 古大湖湿地盐碱土壤细菌组成包括变形菌门、酸杆菌门、
放线菌门等，原生土壤中芽单胞菌门占有一定的比例，但与其他湿地土壤常见细菌门水平组成的报道［３， ２ １⁃２３］

差异不大，说明古大湖湿地土壤细菌特有性程度低。 变形菌门在不同环境中广泛分布，适应能力强［２４⁃２５］，同
样广泛存在于以盐碱土壤为主的古大湖湿地中。 该门的鞘氨醇单胞菌属具有去除难降解污染物的能力［２６］，
Ａｌｉｉｈｏｅｆｌｅａ 可去除水体砷污染［２７］，盐单胞菌属和海洋杆菌属同样见于水体中，均具有重要的生态功能［２８⁃２９］，在
古大湖湖岸土壤中多见，具有深入研究的必要。 酸杆菌门在自然环境中同样十分常见，但多难以培养，可以降

解植物纤维素等大分子聚合物［３０］。 本研究发现酸杆菌门主要存在于林地土壤中，可能与木本植物落叶中含

大量纤维素有关。
盐碱土壤条件不利于真菌生长［１０］，相比于前人报道［２０， ３１⁃３２］的非盐碱土壤真菌种类数量，本研究原生土壤
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中从总体上偏低。 古大湖湿地盐碱土壤真菌门水平种类组成与其他盐碱湿地［３３⁃３４］ 相近，特有性程度低。 真

菌可参与分解纤维素、树胶、木质素及多糖和蛋白质等有机物，在腐殖质的形成过程中发挥重要的作用［３５］，提
高盐碱土壤的质量［３６］。 绝大多数已知真菌属于子囊菌门与担子菌门，两者关系密切，前者中未分类物种数量

非常多［３７］。 在本研究中，土壤真菌在属水平上存在未分类类群，绝大多数属于子囊菌门，说明古大湖湿地盐

碱土壤中具有发掘真菌新种的潜力。 担子菌门的鬼伞属为大型真菌，多数种具有食用、药用价值［３８］，偶见于

古大湖湿地原生土壤中，而滑锈伞属、丝膜菌属多出现在林地土壤中，可与木本植物形成共生菌根，增强木本

植物抗性［３９⁃４０］。 纪垚等［４１］研究表明不同植被恢复方式和同一恢复方式条件下土壤真菌种类差异不大，但数

量上具有差异性。 本研究结果同样表明，在考虑相对丰度时，真菌群落多样性在不同生境类型及同一生境不

同采样点间均具有差异，在一定程度上反映出土壤真菌种类集中于几个大类群，但相对丰度上受生境类型的

影响较大。
３．２　 古大湖湿地盐碱土壤微生物群落多样性

土壤微生物群落多样性常受季节变化的影响［２２， ２４］，季节变化引起土壤盐分及水质改变，进而影响到微生

物活性，使其群落多样性发生动态变化［４２］。 张巍和冯玉杰［１０］ 认为松嫩平原土壤微生物群落多样性一般在 ８
月达到最大值。 邵璐和姜华［３３］提出秋季温度、水分等良好的气候条件下适宜真菌的生长发育，但在不同季节

优势群落一般是稳定的。 本实验对秋季土壤微生物群落结构及多样性进行了分析，对于不同时期的比较还有

待于进一步研究。
植物与土壤环境因子相互作用，影响土壤微生物群落多样性［１４， ３５］，其中 ｐＨ 值对土壤微生物种类及数量

影响程度最为显著［３⁃４，１７］，具有最佳的指示作用［８， ４３］，在以盐碱土壤为主的古大湖湿地 ４ 种生境类型中表现更

为明显。 原生土壤 ｐＨ 值高于其他 ３ 种生境类型，达到极显著水平，主要分布碱蓬、碱蒿、碱地肤等耐盐碱植

物，伴生物种稀少，细菌群落相对独立，多样性偏低。 除原生土壤外，其他 ３ 种生境类型土壤均在不同时期、不
同程度上受到人为干扰。 耕地土壤受耕种、施肥等影响，ｐＨ 值、含水量及土壤养分含量均适宜作物生长，同时

微生物群落丰富度及多样性随之增高。 古大湖湖岸利用湖底泥沙修筑堤坝，导致湖岸土壤呈砂质，植被种类

较单一，细菌丰富度及多样性均最低。 此外，土壤含水量过高或过低均不利用细菌生长［１２， ４４］，湖岸土壤受季

节性的水位变化影响，导致细菌多样性进一步降低。 古大湖湿地土壤细菌对土壤理化指标敏感，湖岸土壤养

分含量低，不利于细菌生存，而林地土壤理化指标与耕地土壤的接近，两者细菌群落多样性差异不显著。
真菌和细菌代谢底物有所不同，真菌抵抗环境胁迫的能力比细菌更强［４５］。 本研究中发现土壤真菌多样

性只受到 ｐＨ 值和含水量的显著影响，且含水量对湖岸土壤真菌群落多样性影响最大，适宜的土壤含水量有

利于提高真菌群落多样性，过高或过低的含水量均会影响真菌的生存和繁殖［４６⁃４７］。 因此，在土壤养分含量对

真菌群落多样性影响不显著的情况下，相比于原生土壤过高的 ｐＨ 值和林地土壤秋季过低的含水量，湖岸土

壤真菌群落多样性较高。 此外，林地土壤真菌群落组成过于单一，均匀度差导致其真菌群落多样性低于原生

土壤。
３．３　 古大湖湿地退耕还湿植被修复

盐碱土壤处于脆弱的生态状况下，极易进一步退化［１０］。 植被恢复既可改良盐碱土壤［４８］，也可改善已退

化湿地的土壤环境，提高植物和土壤微生物的多样性［２３］。 在古大湖国家湿地公园周边耕地实施退耕还湿过

程中，既要考虑土壤理化性质，同时也要参考土壤微生物群落结构差异，这对于选用何种植被进行退耕还湿工

作具有重要的指导意义。 通过对 ４ 种生境类型土壤微生物群落结构及多样性的研究可知，耕地土壤与林地土

壤的细菌群落相近，与湖岸土壤的真菌群落相近，但与原生土壤细菌及真菌群落均有差异。 林地植被能够提

高微生物多样性和土壤肥力［８， ４９⁃５０］，恢复土壤生态。 因此在保护古大湖湿地生物多样性的前提下，且考虑湖

岸植被对水需求量大的限制因素，建议优先增加林地面积，以防止退耕后的土壤逐渐退化。

４　 结论

黑龙江省古大湖湿地原生土壤、林地土壤、耕地土壤及湖岸土壤中，细菌群落包括变形菌门、酸杆菌门、放
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线菌门等，真菌群落由子囊菌门、担子菌门等组成。 耕地土壤与林地土壤中细菌群落多样性较高，其次为原生

土壤，湖岸土壤的最低。 耕地土壤与湖岸土壤真菌群落多样性较高，原生土壤的偏低，林地土壤中的最低。 同

一生境类型条件下细菌群落多样性具有相似性，而真菌存在一定的差异；不同生境类型条件下细菌、真菌的相

似性均较低。 其中原生土壤细菌群落多样性与其余 ３ 种生境类型的差异较大，而林地土壤真菌群落多样性具

有一定的特殊性。 耕地土壤细菌群落多样性和林地土壤的接近，但其真菌的与湖岸土壤更相近。 ｐＨ 值、含水

量对土壤细菌、真菌均有显著的影响，土壤细菌群落多样性对土壤环境因子非常敏感，而真菌对土壤环境因子

敏感程度低。 本文揭示了古大湖湿地盐碱土壤微生物群落结构及多样性在不同生境类型条件下的差异，为古

大湖湿地盐碱土壤保护与合理利用提供参考依据，并为其退耕还湿工作提供理论指导。
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