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摘要：土壤微生物是滨海湿地生态系统中不可或缺的关键组分，在土壤发育、物质循环和污染物净化等诸多土壤生态过程中发

挥着重要作用，对滨海湿地生态系统的维持与健康具有重大影响。 系统梳理了滨海湿地土壤微生物群落结构特征和多样性，综
述了土壤理化性质、植被状况、水文因素、生物入侵、全球变化、湿地开垦、石油污染等因素对滨海湿地土壤微生物的影响。 在此

基础上，对今后的研究重点提出了 ４ 个方面的展望：①加强全球变化多因子交互作用下滨海湿地土壤微生物的响应机制；②强

化滨海湿地土壤微生物与环境因子的互作机理；③深化滨海湿地水动力条件对土壤微生物的影响机制；④开展土壤微生物与滨

海湿地生态系统物质循环综合研究。 研究以期为滨海湿地生态系统的保护和修复提供参考。
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滨海湿地作为介于陆地生态系统和海洋生态系统之间的过渡区域，是指受海陆交互作用下经常被静止或

流动的水体所浸淹的沿海低地，潮间带滩地及低潮时水深不超过 ６ ｍ 的浅水水域，主要包括滩涂、盐沼、浅海

水域等［１］。 受海陆交互作用干扰，滨海湿地生态系统已成为全球环境变化的敏感区和生态系统的脆弱区，具
有显著的区域特性［２］。 滨海湿地土壤作为滨海湿地生态系统的重要组成部分，是滨海湿地生物的基质和载

体，也是滨海湿地生物地球化学循环的中介［３］。 滨海湿地常年处于滞水或周期性淹水环境下，透气透水性

差，氧化还原电位低，表现出强烈的还原环境；同时，滨海湿地土壤微生物在厌氧环境下以嫌气性细菌为主，对
动植物残体分解缓慢，表现出有机物质的累积［４］。

土壤微生物是土壤中存活的原核微生物和真核微生物的统称，主要包括细菌、真菌、放线菌、藻类等［５］。
土壤微生物是土壤生态系统中最活跃的组成部分，参与土壤有机质矿化分解、腐殖质合成、土壤养分的循环和

转化，对土壤团聚体形成与稳定具有显著作用，是实现土壤功能的重要保障，也是衡量土壤生态系统稳定性的

一个重要指标［６⁃７］。 滨海湿地土壤微生物还具有独特的功能和基因资源，在污染物净化、生态系统维稳、生态

系统健康等方面起着重要的作用，比如其生物电化学作用在土壤脱盐过程中发挥着重要作用［８］。 滨海湿地

土壤微生物对生存环境极度敏感，并能够迅速做出响应［９］。 近年来，对滨海湿地生态系统土壤微生物的研究

逐步扩展，该领域的相关研究已成为研究热点［１０⁃１１］。 但与森林、农田、内陆湿地等生态系统相比，我国滨海湿

地生态系统土壤微生物生态学研究起步较晚，且主要集中在不同滨海湿地类型土壤微生物活性的高低和土壤

微生物与环境因子之间的简单关系，而对土壤微生物功能的作用机理，以及微生物对环境因子变化的响应机

制等问题研究不足［１２⁃１５］。
本文系统梳理了国内外对滨海湿地土壤微生物及其影响因素等相关研究，分析和总结了不同环境因素对

滨海湿地土壤微生物的影响，以期为更好地保护和修复滨海湿地生态系统提供一定的理论参考。

１　 滨海湿地土壤微生物特征

１．１　 滨海湿地土壤微生物数量

滨海湿地频繁地受到咸淡水交互作用的影响，加上地质环境条件的梯度变化和人类活动的影响，共同造

就了滨海湿地中好氧微生物和厌氧微生物共存于土壤和沉积物中，即具有与陆相和海相因素都相关的特殊的

微生物群落，且两种微生物处于互补状态［１６⁃１７］。 由于滨海湿地土壤具有较高的含盐量及 ｐＨ 值，滨海湿地土

壤微生物数量较其他类型的湿地生态系统低，但更耐盐碱性［１８］。 滨海湿地中细菌数量占绝对优势，其次是放

线菌和真菌，随着土壤盐碱化程度的加重，土壤细菌、真菌和放线菌数量及微生物总数呈现显著降低的趋势

（表 １） ［１９］。 滨海湿地土壤微生物数量还存在明显的时空分异规律。 在海陆梯度方向上，受潮汐作用的影响，
土壤微生物数量自潮下带向潮上带逐渐递增［２４］。 土壤微生物数量在土壤剖面上存在显著的垂向分异，土壤

微生物大多活跃在土壤表层，随着土壤深度的增加，其丰度逐渐降低［２５］。 受温度的季节变化和海洋有机物的

季节性输入等因素影响，滨海湿地土壤微生物数量也呈现出明显的季节变化特征［２１］。 一般来说，夏秋季节微

生物数量高于冬春季节，这是因为夏秋季节较适宜的温度、湿度，枯落物分解以及新生植被代谢带来的大量营

养输入等因素可能共同增加了微生物的数量；相反的，冬春季节水热条件较差，植被生长停滞，凋落物减少，土
壤返盐等因素共同导致了微生物数量的降低［２４］。
１．２　 滨海湿地土壤微生物群落组成及多样性

滨海湿地中土壤微生物群落的丰富度较高，且与植物根系密切相关［２６］。 土壤细菌群落是滨海湿地土壤

微生物组成成分最丰富的微生物群落，也是滨海生态系统地球化学循环的驱动力，广泛地参与分解和转化有

机物质［２７］。 研究表明， 滨海湿地土壤中的细菌群落主要由变形菌门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ） 和拟杆菌门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）组成［２８］。 此外，酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）和
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放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）也在芦苇、碱蓬、红树林、互花米草等滨海湿地土壤中大量存在［２８⁃２９］。 变形菌门的相

对丰度在滨海湿地土壤中所占的比例约为 ２７％—５５％，主要由 γ⁃变形菌纲（γ⁃ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、δ⁃变形菌纲（δ⁃
ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和 α⁃变形菌纲（α⁃ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）组成，包含较多的固氮细菌，能够明显提升湿地养分循环［２９⁃３０］。
滨海湿地土壤中拟杆菌门主要包括拟杆菌纲（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）和黄杆菌纲（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｉａ），其相对丰度约为

２％—２５％，包含多种营养型细菌，可以广泛生存于滨海湿地环境中［３０⁃３１］。 古菌所具有的嗜盐碱、寡营养特性

使得它们高盐碱且缺氧的滨海湿地广泛分布。 滨海湿地中的古菌群落主要包括深古菌门（Ｂａｔｈｙａｒｃｈａｅｏｔａ）、
泉古菌门 （ Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ） 和广古菌门 （ Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ），其中海洋古菌群 Ｉ （ Ｍａｒｉｎｅ ｇｒｏｕｐ Ｉ）、热原体纲

（Ｔｈｅｒｍｏｐｌａｓｍａｔａ）和甲烷杆菌纲（Ｍｅｔｈａｎｏｍｉｃｒｏｂｉａ）是优势类群［３１⁃３２］。 真菌作为滨海湿地土壤微生物区系的重

要组成部分，参与滨海湿地土壤的腐殖化和矿质化过程，将湿地中的有机物逐渐降解转化［３３］。 子囊菌门

（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）和担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）是滨海湿地真菌群落的主要优势类群，二者相对丰度约占真菌群落

的 ８５％以上（表 ２） ［３０，３４⁃３５］。

表 １　 不同滨海湿地类型土壤微生物数量

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏａｓｔａｌ ｗｅｔｌａｎｄ ｔｙｐｅｓ

研究区
Ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ

湿地类型
Ｗｅｔｌａｎｄ ｔｙｐｅ

采样时间
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｔｉｍｅ

可培养微生物数量 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃｕｌｔｕｒａｂｌｅ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ
细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ ／
（１０６ ＣＦＵ ／ ｇ）

真菌
Ｆｕｎｇｉ ／
（１０３ ＣＦＵ ／ ｇ）

放线菌
Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ ／
（１０６ ＣＦＵ ／ ｇ）

数据来源
Ｄａｔａ ｓｏｕｒｃｅｓ

盘锦湿地 芦苇 ６—９ 月 １７．６０±０．６２ １．４１±０．１２ １．８１±０．１２ ［２０］

Ｐａｎｊｉｎ ｗｅｔｌａｎｄ 碱蓬 ７．５０±２．６１ ０．５０±０．０８ ０．８２±０．０６

黄河三角洲湿地 碱蓬 ４—１１ 月 １．０４—２．２７ ３．６—４７．５ ０．２５—０．７２ ［２１］

Ｙｅｌｌｏｗ ｒｉｖｅｒ ｄｅｌｔａ 柽柳 ３．５７—６．６７ １３．２—９９．５ ０．１２—１．２７

芦苇 １７．７３—２９．５６ ２４．２—９７．４ ０．３３—１．９５

拂子茅 １２．５６—７０．２２ １２．５—１２３．４ ０．１３—０．６７

杭州湾湿地 光滩 ５ 月 ３７．２２±１．１０ ６．２１±０．１０ ０．１１±０．０５ ［２２］

Ｈａｎｇｚｈｏｕ ｂａｙ 海三棱藨草 ６０．２１±１．２０ １１．３０±１．２０ ０．３１±０．０２

芦苇 ５８．２０±０．８０ １８．９１±３．１０ ０．３４±０．０７

互花米草 ３９．１２±０．２０ ８．２０±１．７０ ０．３９±０．０３

福田红树林湿地 秋茄 ４—５ 月 ２．３８—３．６７ ０．０６—０．２７ ０．０２—０．０３ ［２３］

Ｆｕｔｉａｎ ｍａｎｇｒｏｖｅ ｗｅｔｌａｎｄ 木榄 ２．６４—３．１４ ０．１１—０．２３ ０．０１—０．０２

表 ２　 不同滨海湿地类型土壤微生物群落组成

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏａｓｔａｌ ｗｅｔｌａｎｄ ｔｙｐｅｓ

研究区

Ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ
湿地类型

Ｗｅｔｌａｎｄ ｔｙｐｅ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ 古菌 Ａｒｃｈａｅａ 真菌 Ｆｕｎｇｉ

门

Ｐｈｙｌｕｍ
纲

Ｃｌａｓｓ
门

Ｐｈｙｌｕｍ
纲

Ｃｌａｓｓ
门

Ｐｈｙｌｕｍ
纲

Ｃｌａｓｓ

数据来源

Ｄａｔａ ｓｏｕｒｃｅｓ

黄河三角洲湿地

Ｙｅｌｌｏｗ Ｒｉｖｅｒ Ｄｅｌｔａ

光滩

芦苇

碱蓬

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
（变形菌门）
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ
（拟杆菌门）
Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ
（浮霉菌门）
Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ
（酸杆菌门）
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ
（放线菌门）

γ⁃ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
（γ⁃变形菌纲）
α⁃ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
（α⁃变形菌纲）
δ⁃ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
（δ⁃变形菌纲）
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ
（拟杆菌纲）
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ
（放线菌纲）

Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ
（泉古菌门）
Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ
（广古菌门）

Ｍａｒｉｎｅ ｇｒｏｕｐ Ｉ
（海洋古菌群 Ｉ）
Ｔｈｅｒｍｏｐｌａｓｍａｔａ
（热原体纲）
Ｍｅｔｈａｎｏｍｉｃｒｏｂｉａ
（甲烷杆菌纲）

Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ
（子囊菌门）
Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ
（担子菌门）
Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ
（球囊菌门）

Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ
（粪壳菌纲）
Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ
（壶菌纲）
Ｐｕｃｃｉｎｉｏｍｙｃｅｔｅｓ
（柄锈菌纲）

［２８，３２，３４］
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续表

研究区

Ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ
湿地类型

Ｗｅｔｌａｎｄ ｔｙｐｅ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ 古菌 Ａｒｃｈａｅａ 真菌 Ｆｕｎｇｉ

门

Ｐｈｙｌｕｍ
纲

Ｃｌａｓｓ
门

Ｐｈｙｌｕｍ
纲

Ｃｌａｓｓ
门

Ｐｈｙｌｕｍ
纲

Ｃｌａｓｓ

数据来源

Ｄａｔａ ｓｏｕｒｃｅｓ

盐城湿地
Ｙａｎｃｈｅｎｇ ｗｅｔｌａｎｄ

光滩
芦苇
碱蓬
互花
米草

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
（变形菌门）
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ
（拟杆菌门）
Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ
（酸杆菌门）
Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ
（绿弯菌门）
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ
（放线菌门）
Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ
（浮霉菌门）

α⁃ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
（α⁃变形菌纲）
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ
（放线菌纲）
Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ
（酸杆菌纲）
β⁃ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
（β⁃变形菌纲）
Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ
（芽单胞菌纲）
Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔａｃｉａ
（浮霉菌纲）

— —

Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ
（子囊菌门）
Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ
（担子菌门）

Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ
（座囊菌纲）
Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ
（粪壳菌纲）
Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ
（散囊菌纲）
Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ
（伞菌纲）

［２９，３５］

福田红树林湿地
Ｆｕｔｉａｎ ｍａｎｇｒｏｖｅ
ｗｅｔｌａｎｄ

光滩
红树林

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
（变形菌门）
Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ
（绿弯菌门）
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ
（拟杆菌门）
Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ
（蓝细菌门）
Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ
（浮霉菌门）

δ⁃ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
δ⁃变形菌纲
γ⁃ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
（γ⁃变形菌纲）
Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｅ
（厌氧绳菌纲）
Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｉａ
（黄杆菌纲）
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ
（蓝藻纲）

Ｂａｔｈｙａｒｃｈａｅｏｔａ
（深古菌门）
Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ
（广古菌门）

Ｔｈｅｒｍｏｐｌａｓｍａｔａ
（热原体纲）
Ｍｅｔｈａｎｏｍｉｃｒｏｂｉａ
（甲烷杆菌纲）
Ｍｅｔｈａｎｏｃｏｃｃｉ
（甲烷球菌纲）

Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ
（子囊菌门）
Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ
（担子菌门）

Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ
（座囊菌纲）
Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ
（粪壳菌纲）
Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ
（伞菌纲）

［３０⁃３１］

滨海湿地土壤微生物群落多样性因地理位置、植被类型和季节变化呈现出一定的差异性（表 ３）。 从海陆

梯度方向上，受潮汐作用影响，土壤微生物群落多样性随潮滩的演替逐渐递增［２９］。 在黄河三角洲，碱蓬、芦苇

群落的土壤微生物群落多样性及丰富度显著高于光滩，且细菌群落的多样性随深度增加逐渐下降， 而古菌群

落多样性随深度增加则呈上升趋势［３７］。 在深圳福田红树林湿地，细菌、古细菌和真菌的物种丰富度和香农多

样性均显著高于光滩，且夏季显著高于冬季［３８］。 相似的，在江苏盐城和崇明东滩，海三棱藨草群落、芦苇群落

的土壤微生物群落多样性及丰富度同样显著高于光滩，且夏秋季显著高于春季［１０，２９］。

表 ３　 不同滨海湿地类型土壤微生物群落多样性

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏａｓｔａｌ ｗｅｔｌａｎｄ ｔｙｐｅｓ

研究区
Ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ

湿地类型
Ｗｅｔｌａｎｄ ｔｙｐｅ

多样性指数 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

数据来源
Ｄａｔａ ｓｏｕｒｃｅｓ

辽河三角洲湿地 芦苇 ６．７８ ０．００８３ １０３７７ ［３６］
Ｌｉａｏｈｅ Ｒｉｖｅｒ Ｄｅｌｔａ 碱蓬 ７．００ ０．００４５ １０３１４
黄河三角洲湿地 光滩 ６．３８ ０．００８３ ６８４０ ［３７］
Ｙｅｌｌｏｗ Ｒｉｖｅｒ Ｄｅｌｔａ 碱蓬 ７．０４ ０．００４４ ８３１７

柽柳 ６．３２ ０．００６０ ６２１７
补血草 ６．８５ ０．００５６ ７０３２
芦苇 ６．９４ ０．００３６ ８４６０

长江口湿地 光滩 １．７５±０．２８ — — ［１０］
Ｙａｎｇｔｚｅ Ｒｉｖｅｒ Ｅｓｔｕａｒｙ 芦苇 ２．０３±０．２１ — —

芦苇 ／ 互花米草 ３．４５±０．５５ — —
海南八门湾红树林湿地 海榄雌 ５．７４ — ７８６ ［３８］
Ｂａｍｅｎｗａｎ Ｍａｎｇｒｏｖｅ Ｗｅｔｌａｎｄ， 桐花树 ５．８０ — ７５１
Ｈａｉｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ 海莲 ５．７３ — ８９０

水黄皮 ５．１０ — ４６１
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２　 自然环境因子对滨海湿地土壤微生物的影响

２．１　 土壤理化性质

滨海湿地生态系统土壤微生物群落组成受土壤孔隙度、土壤水热条件、土壤 ｐＨ 和土壤盐分等诸多理化

性质的影响［１０，２８，３０］。 土壤孔隙度影响土壤微生物种群及其活动，其大小决定了微生物在土壤中的活性及多

样性的高低。 由于大部分微生物为好养型微生物，良好的通气状况有利于微生物的生存和活动，而滨海湿地

由于容重较高、孔隙较小，使得土壤通气性较差，对土壤微生物活动存在较大影响，只有嫌气性和兼性微生物

能进行正常的活动［３７］。
滨海湿地生态系统中，土壤的水热条件影响着土壤的通气性能、呼吸强度和盐碱特征，进而影响土壤微生

物群落结构和多样性特征。 研究发现，在一定范围内土壤含水量的升高可增加土壤微生物量并促进土壤呼吸

作用强度，而过量的水分条件会使湿地土壤通透性降低，导致土壤微生物的丰富度及生物量下降［３９］。 对辽河

口芦苇湿地的研究发现，受潮汐作用影响，湿地在淹水状态下土壤通气性降低，呼吸作用减弱，盐碱程度升高，
使得土壤微生物群落的生物量和丰富度显著下降［４０］。 温度对土壤微生物的活性和群落结构的影响目前仍无

统一的结论。 多数研究认为，当土壤温度在 ０—３５ ℃范围内时，微生物的数量和多样性与温度的变化呈正相

关关系，但当土壤温度大于 ４０ ℃时，微生物的活动会受到显著抑制［４１］。 李艳等在崇明东滩芦苇湿地进行长

期模拟增温，结果发现增温下芦苇湿地土壤细菌和真菌数量均显著上升，微生物多样性也显著提升［４２］。 由于

土壤温度具有清晰的季节性特征，因此滨海湿地土壤微生物的丰度和活性在季节上也存在差异，大致表现为

从春季开始逐步上升，在夏季到达峰值，随后又逐渐回落［２５］。
土壤 ｐＨ 被认为是影响土壤微生物种类和结构的主要因素，对土壤微生物在生物群落和区域尺度上的多

样性和群落组成有重要影响［４３］。 一般情况下，酸性条件有益于真菌的活动，中性至微碱性的土壤环境益于土

壤细菌和放线菌生存，真菌、细菌和放线菌生长的土壤 ｐＨ 值最宜区间分别为 ４．０—６．０、６．５—７．５、７．０—８．０［４４］。
在滨海湿地生态系统中，由于土壤呈碱性且 ｐＨ 波动范围较小，加上滨海湿地土壤的透气透水性差，而真菌作

为典型的好氧菌在这种环境下活性较低，使得滨海湿地土壤微生物中细菌和放线菌数量占主导地位［１９］。 大

量研究表明土壤微生物数量及多样性与土壤 ｐＨ 大致成反比，这主要是因为滨海湿地生态系统中较高的土壤

ｐＨ 改变了细胞中的生物大分子的电荷，从而抑制细胞的活性；同时土壤 ｐＨ 抑制了生物体所处环境中营养物

质的可利用性并增加了有害物质的毒性［２６，３０］。 然而，堀越芽氏孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｈｏｒｉｋｏｓｈｉｉ）和列城芽孢杆菌

（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｅｈｅｎｓｉｓ）等由于具有较强的耐强碱特性而得以较好的生长［４５］。
土壤盐分的改变引发土壤渗透压的波动和地表覆被变化，通过影响微生物生物量和活性进一步影响滨海

湿地微生物的组成和功能，主要表现为滨海湿地土壤微生物群落结构沿盐度梯度显著变化［４６］。 诸多研究表

明土壤盐分对大多数土壤微生物的数量、组成和多样性有显著的抑制作用，在低盐环境中土壤微生物的数量

和类型较多，当盐度过高时，土壤微生物活性显著下降［３２，４６］。 以硫酸还原菌（Ｓｕｌｆａｔｅ⁃Ｒｅｄｕｃｉｎｇ Ｂａｃｔｅｒｉａ）为例，
过高的盐度会抑制其生长，只有在盐度低于 ２．２８％时才可以正常生长［４７］。 相似的，盐分被认为是影响黄河三

角洲植被演替系列丛枝菌根真菌群落组成的最主要因素［４８］。 当然也存在一些嗜盐微生物，如产微球茎菌属

（Ｍｉｃｒｏｂｕｌｂｉｆｅｒ）只有在土壤盐分含量达到 ２．６９％时才会出现［４５］。
２．２　 植被状况

滨海湿地土壤微生物的数量、群落组成及多样性均受湿地植被状况，如植物类型、覆盖率、植被演替阶段、
生物量和生物多样性等因素的影响。 滨海湿地植被通过提供氧气、凋落物和根系分泌物，创建更适合土壤微

生物繁衍的土壤环境，从而影响土壤微生物群落［２４］。 如黄河三角洲湿地植被覆盖区域（芦苇、碱蓬、柽柳）的
土壤微生物数量和多样性均显著高于光滩［１４］。 随着滨海湿地植被演替的进行，凋落物的含量和组成也随之

发生了较大改变，进而使土壤微生物在群落结构和多样性等方面产生不同程度的变化［２８］。 在互花米草和红

树林混交区，土壤微生物活性和多样性均高于单一植被群落，即存在边缘效应，这可能是由于植被混交区具有
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较好的缓存能力和更强的抵抗力所致［４９］。
滨海湿地土壤微生物在分布上还存在根际效应，即根际微生物在多样性、丰富度以及代谢活性都远高于

非根际微生物。 植物根系含有特殊的微生物种群，它们生活在共生环境中，彼此之间以及与根系之间存在复

杂的交互作用［５０］。 发达的植物根系相互缠绕，给土壤微生物搭建出一个良好的生存场所，同时根系分泌物又

为其生存和大量繁殖提供了充足的营养物质，但由于不同植物类型所产生的根系分泌物也有所差别，从而有

选择性地影响微生物的类型和丰度及其产生效应的大小，促进特定根际微生物群落的建立［５１］。 研究发现，在
红树林湿地中，与非根际沉积物相比，根际沉积物中细菌丰度略低，而真菌丰度显著高于非根际沉积物［５２］。
在印度 Ｇｕｊａｒａｔ 滨海湿地，潮间带盐生植被的根际沉积物中细菌、真菌和放线菌 ＰＬＦＡｓ 生物标记物的丰度明显

高于非根际沉积物［２６］。
２．３　 水文因素

潮汐作用引起的干湿交替和咸淡交替等水文过程是滨海湿地所经历的最频繁的自然过程，使湿地土壤经

历了干旱⁃再湿润⁃淹水⁃湿润的变化过程［５３］。 周期性的涨潮、落潮使滨海湿地土壤处于干湿交替状态，对滨海

湿地土壤理化性质造成极大影响（土壤水分、土壤 ｐＨ、土壤盐分等），进而对滨海湿地土壤微生物的群落组

成、分布及其活性造成影响［５４］。 研究表明，滨海湿地在小潮期间，水文条件主要是地下水位的变化，而大潮期

间，潮汐水流的变化构成了水文条件的主体［５５］。 由于滨海湿地地下水位较浅且为咸水，地下水位的上升及土

壤含水量的增加会使溶解氧浓度下降，从而降低湿地微生物种类与活性［５６］。 Ｕｎｇｅｒ 等研究也发现，淹水时间

过长在降低土壤微生物生物量的同时，也会干扰滨海湿地土壤微生物群落组成［５７］。 此外，周期性潮汐通过横

向的输运作用把海洋和河流带来的大量营养盐输入滨海湿地，从而使滨海湿地生态系统的生产力维持在较高

的水准，并影响滨海湿地的植被分带，进而通过影响植物的生长及湿地植被结构来影响滨海湿地土壤微生物

的群落结构和活性［５４］。
滨海湿地水文条件所驱动的土壤氧化还原电位（Ｅｈ）对土壤微生物的影响也十分显著。 一般来说，土壤

含水率越低，透气性越好，土壤 Ｅｈ 越高，好氧微生物的活性随之增加；而在淹水环境下，土壤 Ｅｈ 较低，土壤微

生物活性相对较低［１５］。 研究表明，细菌、真菌和放线菌的数量均与土壤 Ｅｈ 呈显著正相关。 好氧微生物如硝

化细菌、反硝化细菌、放线菌和真菌等在 Ｅｈ 值＋１００ ｍＶ 以上均可生长，以＋３００—＋４００ ｍＶ 最适宜生长；兼性

厌氧微生物在 Ｅｈ 值＋１００ ｍＶ 以上时进行好氧呼吸，在 Ｅｈ 值＋１００ ｍＶ 以下时进行无氧呼吸和发酵作用；厌氧

微生物在 Ｅｈ 值低于－１００ ｍＶ 以下时能较好生长［５８］。 以硫酸还原菌和产甲烷菌为例，作为典型的厌氧微生

物，硫酸还原菌在 Ｅｈ 值在－２００—－２５０ ｍＶ 时开始进行硫呼吸；甲烷产生菌只有在 Ｅｈ 值低于－３３０ ｍＶ 才能生

长，并分解底泥中的有机质［５９］。
２．４　 生物入侵

生物入侵通过影响生态系统结构、过程和功能来威胁生物多样性。 多项研究表明，入侵植物会干扰侵入

地土壤的温度、湿度、有机质含量等理化性质，对植物群落的物种组成和结构造成不同程度的影响，从而改变

凋落物和根系的数量和成分，引发原生土壤微生物群落结构的变动［２４］。 滨海湿地复杂的动态异质环境和强

烈的人类活动则为外来物种的入侵及扩张提供了广阔的生态空间，成为生物入侵的热点区域［２２，３５］。 以互花

米草为例，互花米草入侵原生湿地后大量繁殖，通过凋落物和根系分泌物等使湿地土壤理化性质发生改变，破
坏湿地土壤的微生态，弱化滨海湿地土壤生态系统的群落结构，使得侵入地微生物多样性大大下降［６０］。 互花

米草入侵红树林湿地后，显著提高了土壤中革兰氏阳性细菌、真菌的 ＰＬＦＡｓ 生物标记物丰度，降低了革兰氏

阴性细菌、放线菌的 ＰＬＦＡｓ 生物标记物丰度；同时，互花米草入侵抑制了红树林根际土壤微生物的代谢活性，
进而引起微生物群落结构发生改变［６１］。 互花米草入侵碱蓬、芦苇和海三棱藨草等本地植物时，细菌和真菌的

丰富度和多样性均显著增加，但随着入侵年限的推移呈现出先上升后下降的趋势［３５］。 互花米草入侵还影响

微生物功能群落的组成。 互花米草入侵后通过影响土壤中的碳和氮来驱动微生物群落，促使根际固氮微生物

的数量和丰富度明显提高，如互花米草群落中氨化菌功能群、固氮菌功能群和硝化菌功能群中微生物数量显
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著高于光滩［６２］。 互花米草入侵中国东部沿海芦苇、碱蓬湿地时，极大地增加了硫酸还原菌群落的丰富度和多

样性，改变了硫酸还原菌群落的结构，如互花米草的脱硫杆菌科相对丰度较本地种提高了 １３％［６３］。
２．５　 全球变化

２０ 世纪以来，以气候变暖为主要标志的全球变化深刻地影响着地球生态环境尤其是滨海湿地生态系统，
主要包括以 ＣＯ２为代表的温室气体浓度增加、气候变暖和氮沉降增加等［６４］。 大气 ＣＯ２浓度升高对植物产生

巨大影响的同时，还间接的影响土壤微生物。 就滨海湿地而言，ＣＯ２浓度的增加以及全球变暖所带来的气温、
降水等变化对土壤微生物的群落结构、丰度和多样性均会造成不同程度的影响［６５］。 研究表明，大气中 ＣＯ２浓

度升高会提升植物光合速率，增加根系生物量和分泌物，从而使土壤的物质组分和土壤理化性质发生改变，间
接影响土壤微生物生态系统，改变土壤微生物生物量及群体组成［６６］。 此外，二氧化碳浓度的上升也会提高植

物的代谢作用，从而使土壤微生物更为活跃；但也有学者提出不同观点，认为大气中 ＣＯ２浓度的上升也可能会

抑制凋落物的分解，进而导致滨海湿地土壤微生物活性的降低［６５］。
全球变暖可能会影响滨海湿地生态系统固有的生物地球化学平衡，温度的急剧升高被认为是影响滨海湿

地土壤生态系统功能的主要因素［６７］。 一般来说，气候暖化对滨海湿地土壤表层温度的影响更为明显，从而对

生活在土表的微生物产生干扰，而对深层土壤中的微生物影响不大［６８］。 全球变暖所引起的极端降水事件趋

多也会对滨海湿地土壤微生物产生影响。 由于滨海湿地地下水位较浅，强降水事件的发生常会造成短时湿地

土壤饱和甚至淹水，抑制土壤微生物活性，不利于微生物的生存和繁殖；反之，干旱事件发生时，土壤中的盐分

随毛管水的上升而在土壤表层富集，引起盐渍化现象的发生，造成大部分微生物生存环境的丧失，不利于多样

性的发展［６９］。
此外，大气氮沉降也是全球变化的重要组成部分，长期增加的氮沉降会使滨海湿地土壤生态系统的生产

力和稳定性经受巨大考验［７０］。 研究表明，氮沉降会使滨海湿地土壤中氮素的浓度和形态发生变化，改变土壤

中有效元素组成，加速凋落物的分解，影响土壤营养状况，改变土壤理化性质，最终影响微生物群落组成、活性

以及物种相对丰度［７１］。 微生物对于氮浓度有一定的耐受范围，少量的氮沉降会增加微生物多样性和丰度，活
性也有所增强，而大量的氮沉降会导致土壤矿质氮的急剧增加，使土壤酸性略有提高，降低真菌的多样性，从
而改变土壤微生物群落的组成和相关功能［７２］。

３　 人类活动对滨海湿地土壤微生物的影响

３．１　 湿地开垦

随着人口的日益增长和社会经济的快速增加，沿海地区的人地矛盾日渐突出，为适应经济发展的需要，大
面积的滨海湿地被围垦后用于农业生产、城市建设和工业发展［７３］。 高强度的滩涂围垦活动必然引致滨海湿

地生态系统的结构与功能发生重大变化，甚至是发生剧烈逆转，极大地改变滨海湿地土壤微生物的群落结构

及功能多样性［７４］。 由于围垦后的滨海湿地不再遭受潮汐作用的干扰，湿地厌氧环境相对减弱，土壤微生物群

落结构及其代谢活性也会随之变化；围垦后湿地的水盐运移情况也会有所不同，从而间接扰动滨海湿地土壤

微生物［７５⁃７６］。 此外，湿地围垦过程中堤坝的兴建也会阻碍滨海湿地与海洋之间的物质传输和能量流动，严重

影响了滨海湿地原本的横向物质通量［７７］。 研究表明随着围垦年限的增加，围垦区土壤中的细菌、真菌和放线

菌数量均显著增加，微生物多样性也随之发生较大改变，主要表现为数量占比最大的微生物种群由细菌变为

真菌［１７］。
滨海湿地围垦过程中，由于耕作方式和化肥农药的施用，滨海湿地土壤微生物的群落结构、多样性及其活

性都会遭到影响。 长期的耕作会改变土壤中矿物质、有机质等多种组分的含量和分布，改善土壤结构，有利于

土壤微生物多样性的增加，间接影响了微生物的代谢活性及群落组成［７８］。 滩涂湿地围垦后施用化肥或有机

肥均可以迅速改变土壤基底营养状况，继而改变土壤细菌和真菌群落结构，表现为细菌群落中放线菌门相对

丰度的下降和酸杆菌门相对丰度的上升，以及真菌群落中子囊菌门相对丰度的下降和担子菌门相对丰度的上
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升［７９］。 研究发现，适量施肥能起到促进微生物繁殖的作用，但过度施肥反而会造成养分过量输入，抑制微生

物的生长［８０］。 此外，有机肥与化肥混合使用的效果要比单独使用一种肥料的效果更为明显，且中高量的有机

肥可以显著提高微生物群落的功能多样性［８１］。 农药的种类和施用剂量对土壤微生物活性、群落结构及丰度

的影响具有明显差异［８２］。 以除草剂为例，除草剂对微生物群落的影响主要取决于除草剂浓度和土壤类

型［８３］。 需要注意的是，农药的作用效果随着微生物的代谢活动会逐渐减弱甚至消失，因此在常规剂量下长期

使用农药不会对土壤微生物造成太大影响，由此部分研究认为农药的合理使用对土壤微生物群落的影响是较

小且较短暂的［８４⁃８５］。
３．２　 石油污染

滨海湿地石油开采过程中产生的石油污染会对植物、土壤动物和微生物产生毒害作用，进而引起土壤微

生物群落结构和多样性发生变化［８６］。 研究表明，受污染滨海湿地生态系统中石油组分的浓度对微生物多样

性、丰度和群落结构有较大的影响，随着石油污染物浓度的上升，土壤微生物群落的均匀度、多样性和丰度均

逐渐下降，出现了 Ｇｕｌｏｓｉｂａｃｔｅｒ、Ｈａｌｏｍｏｎａｓ（盐单胞菌属）、Ｐｅｔｒｏｂａｃｔｅｒ、Ｍｅｔｈｙｌｏｃｙｓｔｉｓ、Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ 等变形菌

纲的优势菌群［８７⁃８８］。 也有研究表明石油污染会使红树林湿地细菌群落的丰度和多样性显著下降，但对古菌

群落的影响并不明显［８９］。 由于石油污染滨海湿地土壤后，具有降解功能的微生物类群逐渐富集，功能微生物

（如石油降解菌群）所占的比例升高，土壤微生物活性反而有所增加，但随着土壤中污染物逐渐被分解，该类

微生物的数量也随之下降［９０］。 此外，石油污染物会使滨海湿地土壤自身理化性质产生变化，从而间接对微生

物活性及其群落结构产生影响［８６］。 由于石油的密度小、黏着力较强，易破坏土壤结构，造成土壤孔隙堵塞，使
土壤透水性降低，从而影响土壤的通透性；同时，石油污染物会引起土壤电导率和总有机碳升高，土壤含水量、
总氮和总磷下降，改变土壤结构和有机质组成和结构，改变微生物生境［９１］。

４　 展望

滨海湿地是物质转化与能量流动最活跃的区域，也是微生物与矿物质交互作用形式最为多样区域，具有

高度的环境异质性和微生物群落多样性，是碳氮转化的主要场所［９２］。 与其他生态系统微生物领域的研究相

比较，滨海湿地生态系统土壤微生物的研究起步相对较晚；此外，由于滨海湿地地理位置的独特性，其土壤微

生物受到的作用更为繁杂，表现出更多的变异性［２４］。 因此，在滨海湿地生态系统土壤微生物领域还需针对如

下方向进行进一步探索。
４．１　 加强全球变化多因子交互作用下滨海湿地土壤微生物的响应机制研究

在全球变化背景下，温室气体（ＣＯ２、ＣＨ４、Ｎ２Ｏ）、气候变暖和氮沉降等因子都与土壤微生物的结构和功能

密切联系。 目前针对滨海湿地土壤微生物对全球变化单一因子的响应机制的研究相对成熟，而缺少多因子间

的耦合交互作用对土壤微生物的影响研究。 全球变化各因子之间并非是相互孤立的，而是交互作用的［９３］。
研究全球变化多因子耦合交互作用下滨海湿地土壤微生物群落的响应机制可以更为全面地揭示全球变化背

景下滨海湿地生态系统结构与功能的演变过程。
４．２　 强化滨海湿地土壤微生物与环境因子的互作机理研究

近年来，滨海湿地土壤微生物的影响因子研究多停留在环境因子对土壤微生物影响的现象特征描述和线

性关系表达阶段，难以定量阐明环境因子对滨海湿地土壤微生物的影响机理［９４］。 滨海湿地生态系统中，植
被、土壤和微生物共同组成了小型的功能微系统，三者之间的互作机理是复杂而又多样的耦合机制，权衡和协

同作用同时存在。 因此，应加强滨海湿地生态系统中植被⁃土壤⁃微生物三者之间的互作机理研究以更好地阐

释滨海湿地土壤养分的固定、转化和循环机制。
４．３　 深化滨海湿地水动力条件对土壤微生物的影响机制研究

滨海湿地因频繁地受到淡水与海水交互作用的影响而具有独特的水动力条件，如土壤水的流速、流量、水
体扰动等［５４］。 此外，除了普遍存在的垂向物质通量外，由于受潮汐作用的影响，滨海湿地生态系统还存在明
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显的横向物质通量，但由于当前研究手段的局限性等原因所致，关于这种横向物质通量对滨海湿地土壤微生

物的影响的研究相对不足［５２］。 因此，应加强滨海湿地特殊水动力条件对土壤微生物影响机制的研究。
４．４　 开展土壤微生物与滨海湿地生态系统物质循环综合研究

土壤微生物是滨海湿地生态系统物质循环的主要驱动力，而当前滨海湿地土壤微生物的研究多局限于微

生物本身，缺乏微生物与碳、氮、硫等物质循环过程的有机结合，难以为滨海湿地物质循环过程的驱动机制分

析提供更为有效、直接的基础数据［９２，９５］。 因此应加强滨海湿地土壤微生物驱动的碳、氮、硫生物地球化学过

程及其耦合机制和生态效益研究，开展驱动滨海湿地碳、氮、硫转化与循环的微生物代谢机制研究。
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