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若尔盖高原泥炭沼泽湿地土壤细菌群落空间分布及其
驱动机制

王好才１，夏　 敏１，刘圣恩２，王　 燚３，展鹏飞４，王　 行１，∗

１ 西南林业大学国家高原湿地研究中心 ／ 湿地学院， 昆明　 ６５０２２４

２ 中国科学院沈阳应用生态研究所， 沈阳　 １１００１６

３ 云南农业大学农学与生物技术学院， 昆明　 ６５０２０１

４ 福建师范大学地理科学学院， 福州　 ３５０００７

摘要：了解高原泥炭沼泽湿地生态系统土壤微生物群落结构组成、多样性及空间分布特征对认识高原湿地生态特征及演化过程

至关重要。 利用高通量测序技术，在局域尺度上研究了四川若尔盖高原泥炭沼泽湿地土壤细菌群落结构与多样性特征。 通过

进一步测定土壤及植物基本理化指标，量化采样点之间的地理距离，比较了细菌群落不同成员（稀有种和丰富种）的空间周转

差异，分析了土壤环境变量和空间因子对细菌群落结构的相对贡献。 结果表明：若尔盖泥炭土壤细菌群落主要由绿弯菌门

（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）（２６．２５％）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）（２３．２１％）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）（１０．５６％）等优势物种门类组成；土壤细菌群

落结构表现出较强的空间依赖关系，群落结构相似性随采样点地理距离增加而逐渐降低，细菌群落的周转速率表现为总细菌群

落＞丰富种＞稀有种；Ｍａｎｔｅｌ 检验结果显示，地上生物量与细菌群落呈极显著相关性（Ｐ＜ ０．０１），其中，影响稀有种空间分布特征

的环境因子还包括土壤硫含量、活性磷、Ｍｎ 和土壤 ｐＨ 值；方差分解分析表明，局域尺度上的土壤因子对若尔盖高原泥炭沼泽

土壤细菌群落构建的相对贡献大于空间因子，土壤异质性是影响微生物空间分布特征的关键因素。 研究为开展高原湿地泥炭

土壤微生物多样性调查及揭示微生物群落构建机制提供了重要参考。
关键词：土壤微生物；高原湿地；微生物地理学；环境响应
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ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｅｓ ｏｖｅｒ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｓｐａｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｌａｔｅａｕ ｗｅｔｌａｎｄｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｅ； ｐｌａｔｅａｕ ｗｅｔｌａｎｄ； ｍｉｃｒｏ⁃ｇｅｏｇｒａｐｈｙ； ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｒｅｓｐｏｎｓｅ

湿地生态系统是地球上最重要的生态系统之一，在物质循环、能量流动、维持生态平衡等方面发挥着重要

的生态价值和环境功能［１⁃３］。 微生物是湿地生态系统的重要组成部分，是土壤有机质与土壤养分转化与循环

的动力，开展湿地土壤微生物相关研究对于认识和了解湿地生态系统生境状况与演化具有重要意义［４⁃６］。 我

国的高原湿地主要分布在海拔 ３０００ｍ 以上的高原区域，是一类特殊的湿地类型。 受气候变化及人为活动干

扰，高原湿地生物组成及区系特征对环境变化异常敏感，其土壤微生物群落多样性和分布状况受土壤质地、植
被类型、土壤 ｐＨ 及水分状况等因素影响［７］。 因此，在全球气候变化背景下，开展高原湿地土壤微生物多样性

及其空间分布研究，对进一步辨析湿地关键生态特征及其演化过程具有重要意义［８］。
土壤微生物具有明显的地域性特征，表现出一定的空间分布关系［９］。 当前，土壤微生物群落结构相似性

和地理空间距离的响应关系在草地、农田、森林等生境中已被证实［１０⁃１２］。 在湿地生态系统中，有关土壤微生

物空间分布特征的研究主要集中在人工湿地。 如有研究表明，在受人类干扰较大的人工湿地类型（如库塘、
水稻田等）中存在微生物群落相似性随地理距离增加而衰减的一般规律［１３⁃１４］。 在自然湿地生态系统中，尤其

是原始生境保存较好的高原泥炭沼泽湿地，土壤微生物群落相似性对地理距离的响应关系仍然未知。 环境因

素显著影响微生物群落组成和分布，微生物—环境之间存在密切的相互作用关系［１５⁃１７］。 空间尺度大小对土

壤微生物不同成员在群落构建方面的潜在驱动因素还尚不明确。 在土壤微生物群落中，稀有种被定义为在不

同样品间占据率较低的微生物，而丰富种是指在大量样品中普遍存在且丰度较高的类群［１８］。 在气候变化、群
落组装过程及环境适应方面，稀有种和丰富种的响应机制表现出明显的差异［１９⁃２１］，而在以往的微生物地理学

研究中，往往会把所有微生物群落作为一个整体来探究其生物地理分布模式，少有将群落按照丰度高低划分

为稀有种和丰富种，并分别加以研究。 由此我们提出假设：在自然湿地生态系统中，微生物群落不同成员的生

物地理分布模式可能存在明显的差异。
由于若尔盖高原泥炭沼泽湿地在碳存储方面的重要性，人们在全球变暖、水文波动环境下的土壤微生物

活性及多样性变化方面开展了大量研究工作［２２⁃２３］。 目前，对若尔盖高原湿地土壤微生物的研究侧重于生境

退化和扰动对微生物多样性及结构的影响，以及泥炭层中有机物的微生物利用特征等方面，而土壤微生物生

物地理分布模式尚不明确［２４⁃２６］。 空间距离和环境异质性被认为是形成遗传变异和种群多样性的主要因素，

４６６２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

然而在高原原生湿地土壤中，它们的相对重要性仍未得到充分认识。 鉴于此，该研究以若尔盖高原泥炭沼泽

湿地土壤细菌群落为研究对象，采用 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因测序分析技术，探究高原泥炭沼泽湿地土壤细菌群落的生

物地理分布模式，同时依据微生物群落在土壤样本中出现的丰度高低划分为稀有种和丰富种，研究群落内不

同成员对地理分布模式的响应关系，以及影响群落多样性的环境驱动因素。 该项研究工作的开展，有助于从

微生物生物地理学的角度解释若尔盖高原泥炭沼泽湿地土壤细菌群落结构及多样性的分布规律和响应机制，
为进一步研究若尔盖湿地土壤微生物地球化学循环过程，揭示微生物多样性对高原湿地生态系统功能的影响

提供科学依据和理论基础。

１　 材料与方法

１．１　 研究地概况

若尔盖高原泥炭沼泽湿地位于青藏高原东北部，川甘两省交界处（３３°２５′—３４°００′Ｎ， １０２°２９′—１０２°５９′Ｅ），
为黄河源区的重要组成部分，具有丰富的动植物资源和生物多样性。 气候寒冷湿润，年均温在 ０．６—１．１℃之

间，根据第二次全国湿地资源调查结果，研究区的湿地类型为草本沼泽，主要优势植物为木里苔草（Ｃａｒｅｘ
ｍｕｌｉｅｎｓｉｓ）。 若尔盖大沼泽原始生境保存较好，是我国第一大高原沼泽湿地，也是世界上面积最大、保存最完

好的高原泥炭沼泽，是青藏高原高寒湿地生态系统的典型代表。 作为重要的生态敏感区、高山生物多样性丰

富带，若尔盖高原沼泽泥炭地在全球生态系统保护中具有重要地位，在全球碳储量、土壤水分涵养等方面发挥

重要作用［２７］。
１．２　 实验设计与样品采集

由于若尔盖泥炭沼泽湿地呈斑块状分布，结合保护区湿地生境特征，于 ２０１８ 年 ８ 月挑选了原始生境保存

较好的一块典型泥炭沼泽湿地作为研究对象，从局域尺度（ ｌｏｃａｌ ｓｃａｌｅ）开展微生物地理学研究工作。 研究区

沼泽水深在 ０．３—０．５ｍ 左右，为原生生境，在保护区内部不存在放牧干扰。 深入原生沼泽湿地内部进行样品

采集，结合前人采样策略［２８］及前期研究基础［２９］，拟采用嵌套采样方案（图 １）。 分别设计 ３ 个 １００ｍ２的样方，
第 １ 个样方与第 ２ 个样方之间的间隔为 １００ｍ，第 １ 个样方和第 ３ 个样方之间的间隔为 １０００ｍ。 每个 １００ｍ２的

样方内分别嵌套一个 １０ｍ２和 １ｍ２两种尺度的小样方。 在每个 １００ｍ２的样方内，共取 １０ 个土壤芯（０—１０ｃｍ），
３ 个样方一共采集 ３０ 个土壤芯（图 １，见红色圆点所示）。 该采样策略可以对土壤微生物 β 多样性的变化和

更替进行有效评估［２８］。 在每个采样点设置 ０．５ｍ×０．５ｍ 样方，将样方内部的植物地上部分收割后带回实验室，
清洗干净并放入 ６５℃ 烤箱中烘至恒重，用四分位电子天平进行称重得到地上生物量。 随后利用荷兰

Ｅｉｊｋｅｌｋａｍｐ 定深泥炭钻采集 ０—１０ｃｍ 湿地表层土壤样品，使用环刀（７．５ｃｍ 直径，５ｃｍ 高）和自封袋分装。 用

镊子将环刀中的根系挑选出来，用淘洗法对地下根系冲洗干净后，放入 ６５℃烤箱中烘至恒重，称重得到地下

生物量。 采集的土壤样品一部分放入冻存管后在便携式液氮罐中迅速冷冻，带回实验室后放入－８０℃冰箱保

存，用于土壤微生物分析。
１．３　 土壤理化性质的测定

土壤容重、土壤孔隙度、含水量等指标的测定使用环刀里的土样。 泥炭土壤自然储水量以及最大储水量

分别由自然含水率、饱和含水率换算得到。 土壤总氮总磷采用浓硫酸消煮法，之后采用流动分析仪（ＡＡ３，
Ｂｒａｎ＋ＬｕｅｂｂｅＣｒｏｐ，德国）测定；土壤硝态氮、土壤铵态氮采用氯化钾浸提法，之后采用流动分析仪测定；土壤

ｐＨ 采用玻璃电极法（ＭＰ５１１ ｐＨ 计）按土水比 １：２．５ 测定；土壤活性磷采用碳酸氢钠—钼锑抗比色法；土壤活

性碳采用高锰酸钾氧化法；土壤阳离子交换量采用三氯化六氨合钴浸提—分光光度法。 同时，使用 ＴＯＣ 总有

机碳分析仪（德国元素 Ｖａｒｉｏ）测定土壤溶解性有机碳；使用马弗炉仪器测定土壤灰分；用氢氟酸⁃高氯酸⁃硝酸

消解法测定土壤 Ｋ、Ｃａ、Ｍｇ、Ｓ、Ｆｅ 以及 Ｍｎ ６ 种元素（微波消解仪，全谱直读电感耦合等离子体发射光谱仪

（ＩＣＰＥ—９８２０））；利用电感耦合等离子体发射光谱法同时测定土壤中可交换态钾、钙、镁。 土壤基本理化指标

测定结果见表 １。
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图 １　 研究区域位置及采样点示意图

Ｆｉｇ．１　 Ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｏｉｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ

图中 Ｓ 为 ｓａｍｐｌｅ（样品）的缩写，Ｓ１ 到 Ｓ３０ 为 ３０ 个土壤样品的编号

表 １　 研究区域土壤理化指标统计表

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ

指标
Ｉｎｄｅｘ

均值
Ｍｅａｎ

最小值
Ｍｉｎ

最大值
Ｍａｘ

变异系数
Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ ／ ％

指标
Ｉｎｄｅｘ

均值
Ｍｅａｎ

最小值
Ｍｉｎ

最大值
Ｍａｘ

变异系数
Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ ／ ％

自然储水量

Ｎａｔｕｒａｌ ｗａｔｅｒ ｓｔｏｒａｇｅ ／ （ｋｇ ／ ｍ２）
３７．１ ２６．０ ４３．３ ９．８２ 总氮

Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｍｇ ／ ｇ） １６．９７ １０．６７ ３２．６ ２１．９

饱和储水量

Ｓａｔｕｒａｔｅｄ ｗａｔｅｒ ｓｔｏｒａｇｅ ／ （ｋｇ ／ ｍ２）
４１．８ ３６．１ ４６．２ ４．８９ 总磷

Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ５．６４ ０．３４ １２．８ ６１．７

容重

Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ ／ （ｇ ／ ｃｍ３）
０．１５ ０．１１ ０．２２ ２１．２３ 活性碳

Ｌａｂｉｌｅ ｃａｒｂｏｎ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ６３．７ ３９．８ ７４．９ １２．６

土壤孔隙度
Ｓｏｉｌ ｐｏｒｏｓｉｔｙ ／ （％） ０．０９ ０．０３ ０．２２ ５２．６ 灰分

Ａｓｈ ／ （％） ２５．５ ４．６２ ４６．１ ３７．１

地下生物量

Ｂｅｌｏｗ⁃ｇｒｏｕｎｄ ｂｉｏｍａｓｓ ／ （ｋｇ ／ ｍ２）
４．７２ １．９８ ７．６６ ３０．５５ 钾

Ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｋａｌｉｕｍ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ２．４７ ０．８２ ６．０５ ４９．４

地上生物量

Ａｂｏｖｅ⁃ｇｒｏｕｎｄ ｂｉｏｍａｓｓ ／ （ｋｇ ／ ｍ２）
４．６８ ４．０６ ５．５２ ９．６２ 钙

Ｃａｌｃｉｕｍ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ９．０５ ３．０５ ２４．７ ５０．１

ｐＨ ６．２５ ５．３７ ７．７ ７．９９ 镁
Ｍａｇｎｅｓｉｕｍ ／ （ｍｇ ／ ｇ） １３．５ ６．０４ ３３．５ ５６．１５

溶解性有机碳
Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ／
（ｍｇ ／ ｇ）

０．８２ ０．０１ ３．３９ ９６．０ 硫
Ｓｕｌｆｕｒ ／ （ｍｇ ／ ｇ） １．６９ ０．９１ ２．９６ ２９．９

有机碳
Ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ３０５ ２０４ ３９３ １５．７ 铁

Ｆｅｒｒｕｍ ／ （ｍｇ ／ ｇ） １６３ ７９．６ ３１３ ３３

阳离子交换量
Ｃａｔｉｏｎ ｅｘｃｈａｎｇｅ ｃａｐａｃｉｔｙ ／
（ｃｍｏｌ ／ ｋｇ）

４０．１ ２１．７ ６１．７ ３３．９ 锰
Ｍａｎｇａｎｅｓｅ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ４．７４ １．２１ １７．４ ７３．９
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续表

指标
Ｉｎｄｅｘ

均值
Ｍｅａｎ

最小值
Ｍｉｎ

最大值
Ｍａｘ

变异系数
Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ ／ ％

指标
Ｉｎｄｅｘ

均值
Ｍｅａｎ

最小值
Ｍｉｎ

最大值
Ｍａｘ

变异系数
Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ ／ ％

有效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １４．６ ３．６２ ３３．０ ５３．６ 交换态钾

Ｅｘｃｈａｎｇｅａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ０．１２ ０．０４ ０．２４ ４８．８

硝态氮
Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ６０．８ ２４ ３０８ ８５．８２ 交换态钙

Ｅｘｃｈａｎｇｅａｂｌｅ ｃａｌｃｉｕｍ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ７．８ １．６３ １４．４ ３７．２

铵态氮
Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ２３．３２ ４．５９ ７０．２ ７７．７３

交换态镁
Ｅｘｃｈａｎｇｅａｂｌｅ ｍａｇｎｅｓｉｕｍ ／
（ｍｇ ／ ｇ）

２．１３ ０．８ ６．７４ ６０．０

１．４　 土壤 ＤＮＡ 提取和 １６Ｓ ｒＤＮＡ 扩增子测序

土壤微生物 ＤＮＡ 提取使用 Ｅｚｕｐ 柱式土壤基因组 ＤＮＡ 抽提试剂盒，按试剂盒操作说明书提取，并采用 ０．
８％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ。 １６Ｓ 保守序列片段的扩增引物使用 ５１５Ｆ（５′—ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ—
３′）和 ８０６Ｒ（５′—ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ—３′） ［３０］。 以 １０ 倍稀释后的基因组 ＤＮＡ 为模板，根据测序区

域的选择，使用带 Ｂａｒｃｏｄｅ 的特异性引物进行 ＰＣＲ 扩增，每个样本进行三个 ＰＣＲ 技术重复。 ＰＣＲ 产物与 １ ／ ６
体积的 ６Ｘ ｌｏａｄｉｎｇ ｂｕｆｆｅｒ 混合，使用 ２％琼脂糖凝胶进行电泳检测。 对目的条带进行割胶回收，使用 ＱＩＡｑｕｉｃｋ
Ｇｅｌ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ（ＱＩＡＧＥＮ）试剂盒，回收后的 ＰＣＲ 纯化产物使用 Ｑｕｂｉｔ＠ ２．０ Ｆｌｕｏｒｏｍｅｔｅｒ（Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ）进
行定量，最后等摩尔量混合。 建库使用 ＴｒｕＳｅｑ ＤＮＡ ＰＣＲ—Ｆｒｅｅ Ｓａｍｐｌｅ Ｐｒｅｐ Ｋｉｔ 试剂盒，构建好的文库经过定

量和文库检测合格后，使用罗宁生物的 Ｈｉｓｅｑ ２５００ 平台 ＰＥ２５０ 模式测序。
１．５　 采样点的地理距离获取

每个采样点的空间地理坐标由手持 ＧＰＳ（ｅＴｒｅｘ ｅｎｔｕｒｅ， Ｇａｒｍｉｎ， Ｏｌａｔｈｅ， ＫＳ， ＵＳＡ）进行记录，之后采用平

面直角坐标系来计算每个采样点的相对距离（以第一个采样点为原点，图 １）。 使用 Ｒ 语言中的 Ｖｅｇａｎ 包计算

采样点之间的两两地理距离，从而创建采样点之间的地理距离矩阵。
１．６　 数据分析与处理

１．６．１　 群落组成及 Ａｌｐｈａ 多样性分析

使用 Ｒ 语言中的 Ｖｅｇａｎ 包进行数据预处理与 ａｌｐｈａ 多样性和相对丰度的计算，将在所有样品中出现且丰

度大于 ２ 的 ＯＴＵ 定义为核心微生物（ｃｏｒｅ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ），使用 ｇｒｉｄ 包和 ｇｇｐｌｏｔ２ 包将数据进行可视化处理。
１．６．２　 土壤微生物群落相似性与地理距离的相关性分析

通过将全部 ＯＴＵ 分类单元重新划分为稀有种（Ｅｎｄｅｍｉｃ ｔａｘａ） （在所有样品中出现的频率低于 ２５％的

ＯＴＵ）和丰富种（Ｕｂｉｑｕｉｔｏｕｓ ｔａｘａ） （在所有样品中出现的频率高于 ７５％的 ＯＴＵ），分别产生 ４０５７ 个和 ７１６ 个

ＯＴＵ 分类单元。 随后，通过非度量多维标度（Ｂｒａｙ—Ｃｕｒｔｉｓ）距离［３１］，采用非参数多变量统计检验和相似性分

析（９９９ 个排列），测定细菌总群落、稀有种群落、丰富种群落在局域空间尺度上不同样本之间的群落结构相似

性［３２］。 细菌群落的周转速率用衰减率表示，该指标为地理距离（ｌｎ 对数转换）与群落相似性（ ｌｎ 对数转换）关
系的普通最小二乘回归（Ｏｒｄｉｎａｒｙ Ｌｅａｓｔ Ｓｑｕａｒｅｓ Ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ）的斜率。 斜率的计算公式如下：

ｌｎ（Ｓ）＝ ｌｎ（ａ）＋ ｚ ｌｎ（Ｇ）
式中，Ｓ 为微生物群落相似性，Ｇ 为地理距离，ａ 为截距参数， ｚ 为衰减曲线的斜率，反映细菌群落的周转

速率［３３］。
１．６．３　 Ｍａｎｔｅｌ 检验、方差分解分析

为了分析环境变量以及地理距离对微生物群落组成的影响，使用 Ｒ 语言中的 ｇｇｃｏｒ 包进行 Ｍａｎｔｅｌ 检验分

析，检验不同群落组成和环境变量之间的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性。 同时，使用 ｖｅｇａｎ 包进行基于距离的冗余分析

（Ｄｉｓｔａｎｃｅ—ｂａｓｅｄ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ，ｄｂ—ＲＤＡ）。
邻体矩阵主坐标（ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ｏｆ ｎｅｉｇｈｂｏｒ ｍａｔｒｉｃｅｓ，ＰＣＮＭ）分析能够获得样本间空间关系的分解

７６６２　 ７ 期 　 　 　 王好才　 等：若尔盖高原泥炭沼泽湿地土壤细菌群落空间分布及其驱动机制 　
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向量，显著的 ＰＣＮＭ 变量能直接解释空间尺度对物种的贡献［３４］。 ＰＣＮＭ 分析通过对研究尺度范围内的空间

距离建立截尾矩阵，通过主轴分析法进行处理，得到 ＰＣＮＭ１、…、ＰＣＮＭｎ，ＰＣＮＭ１ 表示整个研究尺度内的空间

信息，属大尺度；ＰＣＮＭ２、…、ＰＣＮＭｎ 代表的尺度信息依次减少。 得到空间因子数据后，结合土壤理化数据，采
用方差分解分析（Ｖａｒｉａｎｃｅ Ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ Ａｎａｌｙｓｉｓ，ＶＰＡ）来评估空间因子、土壤因子对细菌总群落、稀有种群落、
丰富种群落多样性组成和结构变化的相对贡献。 ＰＣＮＭ 分析以及 ＶＰＡ 分析均使用 Ｒ 语言中的 ｖｅｇａｎ 包

进行。

２　 结果与分析

２．１　 土壤细菌群落丰度及多样性分析

２．１．１　 群落组成

在所有的土壤样本中，一共获得 ９８６５３２ 条高质量的细菌序列，在 ９７％的相似水平下进行 ＯＴＵ 聚类分析

后，共得到 ６４５６ 个分类单元。 通过将全部 ＯＴＵ 分类单元重新划分为稀有种和丰富种，分别产生 ４０５７ 和 ７１６
个 ＯＴＵ。 我们比较了稀有种、丰富种和总细菌群落在门水平和属水平上相对丰度在前 １０ 的物种组成特征

（图 ２）。

图 ２　 稀有种、丰富种和总细菌群落在门水平和属水平上的相对丰度（前 １０）图

Ｆｉｇ．２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ （ｔｏｐ １０） ｏｆ ｅｎｄｅｍｉｃ， ｕｂｉｑｕｉｔｏｕｓ ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌｓ

图例中文注释，绿弯菌门：Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ；变形菌门：Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ；厚壁菌门：Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ；拟杆菌门：Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ；酸杆菌门：Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ；广古菌

门：Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ；疣微菌门：Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ；浮霉菌门：Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ；Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ 菌门：Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ；Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ 菌门：Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ；乳

杆菌属： Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ；陶厄氏菌属： Ｔｈａｕｅｒａ；甲烷杆菌属： Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ；地杆菌属：Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ；厌氧绳菌属： Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａ；拟杆菌属：

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ；厌氧菌科 ＵＣＧ．００１：Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｃｅａｅ ＵＣＧ．００１；Ｏｒｎａｔｉｌｉｎｅａ 属：Ｏｒｎａｔｉｌｉｎｅａ；球菌科 ＵＣＧ．０１４：Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ ＵＣＧ．０１４；芽孢杆菌

属：Ｂａｃｉｌｌｕｓ

经微生物 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因测序，共检测到 ５４ 个菌门和 ９３４ 个菌属。 其中，１９ 个菌门和 １２１ 个菌属的平均

丰度高于 １％。 绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）是显著的优势菌门，在稀有种群、丰富种群和总细菌群落中其所占丰度

分别达 ２１．８８％、２６．４５％和 ２６．２５％，其他优势菌落分别为变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、拟
杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、广古菌门（Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ）、疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）、浮霉

菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）、Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ 和 Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ。 在属水平上，乳杆菌属（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ）是明显的优势菌

属，在稀有种群、丰富种群和总细菌群落中其所占丰度分别达 ０．７％、１１％和 ３％。 在稀有种中，Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ
ＵＣＧ—０１４ 是优势菌属。

８６６２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　
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此外，通过 ３０ 个土壤微生物样本信息，构建了基于泥炭土壤微生物的核心微生物群（ｃｏｒｅ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ），
共计 ２７８ 个 ＯＴＵ 分类单元，分属于 １７ 个门水平和 ８４ 个属水平。 图 ３ 列举了核心微生物在门水平和属水平划

分上相对丰度前 １０ 的核心微生物。 其中，在门水平上丰度前三的细菌分别是绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、变形菌

门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ），这些微生物在核心微生物群中所占丰度高达 ６９％；在属水平上，
丰度排前三的微生物分别是拟杆菌属（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ）、球菌科 ＵＣＧ．０１４（Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ ＵＣＧ—０１４）和甲烷杆菌

属（Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ），其所占丰度为 １８．０４％。

图 ３　 基于 ３０ 个土壤样本构建的门水平和属水平上相对丰度前 １０ 的核心微生物

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｏｐ １０ ｃｏｒｅ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

图例中文注释，泉古菌门：Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ；螺旋体门：Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ；［Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ］ ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ ｇｒｏｕｐ 属：［Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ］ ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ

ｇｒｏｕｐ；乳杆菌属：Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ；链球菌属：Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ

２．１．２　 Ａｌｐｈａ 多样性

对研究区域所有采样点土壤细菌群落的 Ａｌｐｈａ 多样性指数分析显示（图 ４），Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数分别介于 １６６３—３５７１、３．２１—６．４９ 和 ０．９８—０．９９ 之间，若尔盖高原湿地土壤样品具有较高的微生

物多样性。 同时发现，Ｃｈａｏ１ 指数的变异系数（１４．７１％）大于 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数（３．２１％）和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数（０．３２％）。
２．２　 细菌群落相似性的距离衰减特征分析

为探索高原泥炭原生沼泽湿地土壤中的微生物群落是否存在生物地理分布模式，对微生物群落相似性和

地理距离之间的关系进行分析，并获得群落相似性随地理距离变化的衰减率特征。 结果表明，稀有种、丰富种

和总细菌群落的相似性均随着地理距离的增加而衰减（图 ５），表明高原泥炭湿地土壤微生物的空间分布特征

符合生物地理分布的一般模式。 通过比较，发现细菌群落的周转速率（图 ５，斜率 Ｓｌｏｐｅ）在不同群落中存在差

异。 总体上，总细菌群落的距离衰减斜率（Ｓｌｏｐｅ ＝ －０．０２６；Ｐ＜０．００１；Ｒ２ ＝ ０．１３９）高于稀有种（Ｓｌｏｐｅ ＝ －０．００６；Ｐ
＝ ０．００４；Ｒ２ ＝ ０．０５６）和丰富种（Ｓｌｏｐｅ ＝ －０．０２５；Ｐ＜０．００１；Ｒ２ ＝ ０．１１２）。 ３ 个细菌群落对空间尺度的依赖性由大

到小分别是总细菌群落、丰富种和稀有种。 由此我们可以得出，在原始生境保存较好的若尔盖泥炭沼泽高原

湿地生境中，土壤微生物群落的相似性随地理距离的增加而衰减，稀有种的周转速率则低于丰富种。
２．３　 稀有种、丰富种和总细菌群落对环境因子的响应

对 ３ 种细菌群落和环境因子进行 Ｍａｎｔｅｌ 检验分析。 结果显示（图 ６），地上生物量与 ３ 种微生物群落之间

表现出极显著相关性（０．００１＜Ｐ＜０．０１），是导致微生物群落在地理空间上差异分布的主要环境因子。 同时，稀
有种群落还与土壤的硫含量存在极显著相关性（０．００１＜ Ｐ＜０．０１），与土壤 ｐＨ、活性磷和Ｍｎ 之间存在显著关系

（０．０１＜Ｐ＜０．０５）。
为了进一步明确驱动微生物群落多样性在局域尺度上造成差异的关键环境因子，基于 Ｂｒａｙ—Ｃｕｒｔｉｓ 距离

的约束主坐标分析表明（图 ７），稀有种、丰富种和总细菌群落多样性变异的 １１．５４％、３８．２０％和 ３１．８５％可以用

前两个主成分（ＣＡＰ１ 和 ＣＡＰ２）来解释。 按环境因子对 ３ 种细菌群落组成差异性影响的递减顺序（前向选
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图 ４　 细菌群落 Ａｌｐｈａ 多样性指数变化 Ｃｌｅｖｅｌａｎｄ 点图

Ｆｉｇ．４　 Ｃｌｅｖｅｌａｎｄ ｐｏｉｎｔ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

Ｓ１ 到 Ｓ３０ 为 ３０ 个土壤样品的编号

图 ５　 群落相似性的地理距离衰减图

Ｆｉｇ．５　 Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｄｅｃａｙ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ

择），这些显著因子分别为地上生物量、活性磷（丰富种、总细菌群落）和硫含量（稀有种），地上生物量是影响

３ 种细菌群落组成多样性的关键环境因子；在稀有种群落中，ＣＡＰ１ 与地上生物量呈显著负相关（Ｒ２ ＝ ０．３７，Ｐ＜
０．００１），而在丰富种群落（Ｒ２ ＝ ０．３８，Ｐ＜０．００１）和总细菌群落（Ｒ２ ＝ ０．４３，Ｐ＜０．００１）中则为显著正相关。 该分析
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结果进一步验证了 Ｍａｎｔｅｌ 分析检验结果。

图 ６　 环境因子和 ３ 类细菌群落的 Ｍａｎｔｅｌ 检验

Ｆｉｇ．６　 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ３ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

右半图为环境因子的两两比较，用颜色梯度表示 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关系数大小；左半图为 ３ 种微生物群落与环境因子之间的关系，连接线条的宽

度对应 Ｍａｎｔｅｌ′ｓ ｒ 统计量，线条颜色表示基于 ９９９９ 个排列的统计显著性

图 ７　 ３ 种细菌群落和环境变量的冗余分析（ｄｂ—ＲＤＡ）

Ｆｉｇ．７　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ （ｄｂ—ＲＤＡ）

下半部分图是地上生物量与其样本在 ＣＡＰ 第一轴上的得分做的回归分析；ＣＡＰ： 基于 Ｂｒａｙ⁃ｃｕｒｔｉｓ 距离的主坐标约束分析 Ｃｏｎｓｔｒａｉｎｅｄ ａｎａｌｙｓｉｓ

ｏｆ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｂｒａｙ⁃ｃｕｒｔｉｓ ｄｉｓｔａｎｃｅ

２．４　 环境因子与空间因子对微生物群落构建的相对贡献

采用 ＶＰＡ 方法分析环境因子（土壤环境因子）和空间因子（ＰＣＮＭ）对稀有种群、丰富种群和整体细菌群
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落组装的相对贡献。 图 ８ 显示在 ３ 个细菌群落中，环境因子和空间因子对群落结构贡献的总解释量分别为

４．９３％、２７．８４％和 ２６．６３％，其中，空间因子在 ３ 种细菌群落的单独解释量分别为 １．３９％、３．５９％和 ３．８５％；环境

因子在 ３ 个群落中的单独解释量分别为 １．５７％、７．２７％和 ６．９８％；空间因子、环境因子在 ３ 个细菌群落中的共

同解释量分别为 １．９６％、１６．９８％和 １５．８０％。 总体上，在局域尺度上，环境因子对 ３ 种细菌群落组成差异性的

贡献度要高于空间因子；稀有种群的 ＶＰＡ 分析结果解释度明显低于整体细菌群落和丰富种群，可能是因为稀

有种群落的产生具有较大的随机性，主要由随机作用（非决定作用）调控其群落构建（图 ５）。

图 ８　 空间因子、土壤因素对细菌群落结构相对贡献的方差分解分析

Ｆｉｇ．８　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｐａｔｉａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

通过对解释变量做前向选择分析（表 ２），发现空间因子 ＰＣＮＭ１、ＰＣＮＭ２ 为主要解释变量（Ｐ＜０．０５），说明

覆盖整个采样点的空间特征对样点之间微生物群落结构的差异具有显著影响；地上生物量和活性磷为丰富种

和总细菌群落的主要解释因子，而在稀有种群中则为土壤硫含量和地上生物量。

表 ２　 方差分解分析（ＶＰＡ）结果统计表

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｔａｂｌｅ ｏｆ ｖａｒｉａｎｃｅ ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＶＰＡ） ｒｅｓｕｌｔｓ

细菌类群
Ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

预测因子
Ｐｒｅｄｉｃｔｏｒ

变量
Ｖａｒｉａｂｌｅ Ｒ２ Ｒ２Ｃｕｍ Ａｄｊ Ｒ２Ｃｕｍ Ｆ 显著性

Ｐｖａｌ
单独解释
Ｕｎｉｑｕｅ

共同解释
Ｓｈａｒｅｄ

稀有种 空间因子 ＰＣＮＭ１ ０．０５４ ０．０５４ ０．０２１ １．６０８ ０．００１ ０．０１４ ０．０２０

Ｅｎｄｅｍｉｃ ｔａｘａ ＰＣＮＭ２ ０．０４６ ０．１００ ０．０３４ １．３７７ ０．００３

土壤因素 硫 ０．０５１ ０．０５１ ０．０１７ １．５１１ ０．００１ ０．０１６

地上生物量 ０．０５１ ０．１０２ ０．０３５ １．５２４ ０．００１

丰富种 空间因子 ＰＣＮＭ１ ０．１６２ ０．１６２ ０．１３２ ５．４１４ ０．００３ ０．０３６ ０．１７０

Ｕｂｉｑｕｉｔｏｕｓ ｔａｘａ ＰＣＮＭ２ ０．０９８ ０．２６０ ０．２０６ ３．５９６ ０．０１４

土壤因素 地上生物量 ０．１６２ ０．１６２ ０．１３３ ５．４２９ ０．００２ ０．０７３

活性磷 ０．１３２ ０．２９５ ０．２４２ ５．０６５ ０．００１

总细菌群落 空间因子 ＰＣＮＭ１ ０．１５９ ０．１５９ ０．１２９ ５．２９１ ０．００１ ０．０３９ ０．１５８

Ｔｏｔａｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ＰＣＮＭ２ ０．０９３ ０．２５２ ０．１９６ ３．３５６ ０．００９

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ 土壤因素 地上生物量 ０．１５２ ０．１５２ ０．１２２ ５．０１４ ０．００１ ０．０７０

活性磷 ０．１２９ ０．２８１ ０．２２８ ４．８５１ ０．００１
　 　 ＰＣＮＭ：邻体矩阵主坐标分析，Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ｏｆ Ｎｅｉｇｈｂｏｒ Ｍａｔｒｉｃｅｓ

３　 讨论

３．１　 若尔盖高原湿地土壤微生物群落结构特征

前人针对若尔盖高原湿地土壤微生物开展了大量研究工作。 如 Ｚｈｏｎｇ 等［２４］发现地下水位下降降低了原

核生物群落的 ａｌｐｈａ 多样性，微生物群落的垂向分布特征主要受地下水位波动影响。 Ｔａｎｇ 等［６］研究表明在若

尔盖地区，土壤类型对细菌群落的影响大于土壤深度对细菌群落的影响。 Ｇｕ 等［２６］发现土壤退化导致若尔盖

细菌和古菌群落的网络关联模式发生变化。 Ｙａｎｇ 等［２５］ 研究发现泥炭地退化减少了表层和深层土壤中的产
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甲烷菌的数量，甲烷排放下降。 Ｃｕｉ 等［２２］研究表明温度增加了高寒湿地甲烷排放，而植被对甲烷菌群落组成

有显著贡献，并与甲烷排放密切相关。 目前，在若尔盖开展的研究工作主要集中在生境变化及扰动对微生物

的影响，这些研究工作为我们进一步揭示若尔盖土壤微生物的地理分布格局打下了基础。
通过对比发现，不同区域的泥炭土壤细菌群落组成具有相似性。 研究者［１３］ 在对我国东北泥炭土壤细菌

群落的研究中发现，酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆菌门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）等为土壤中的优势细菌群落。 而在本研究中，若尔盖泥炭土壤的优势

细菌 群 落 为 绿 弯 菌 门 （ Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ）、 变 形 菌 门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 厚 壁 菌 门 （ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ）、 拟 杆 菌 门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）等组成，在群落组成结构上与其他区域的泥炭土壤微生物组成具有

相似性。 基于前人的研究结果，我们认为若尔盖高原泥炭沼泽湿地中的这些土壤细菌群落是驱动若尔盖泥炭

土壤生物地球化学循环的主要参与者，并同时参与了该区域湿地生境的形成与演化。 然而，有关细菌群落在

高原湿地生境中所发挥的具体功能仍需要进一步探索和研究。
３．２　 若尔盖高原湿地土壤微生物地理模式

虽然已有大量研究报道了不同生境中土壤微生物的生物地理模式，但少有研究关注人类活动干扰较少的

高原湿地生境中的微生物生物地理模式，也少有研究阐明了微生物群落中不同类群群落相似度随地理距离的

变化情况［１０⁃１３］。 在本研究中，稀有种、丰富种和总细菌群落的相似度随地理距离的增加而衰减，证实了在高

原泥炭沼泽湿地中土壤微生物也存在生物地理分布模式；３ 种细菌群落的距离衰减斜率在局域尺度上存在差

异，且稀有种群落的相似度距离衰减斜率低于丰富种群，这与其他研究者在水稻土壤细菌群落中的发现有所

不同［１８］。 在本研究中，稀有种群在 ３０ 个土壤样品中的群落相似度低于 ２０％，丰富种群的相似度则高于 ７０％
（图 ５）。 稀有种在不同样品之间的差异主要由群落的演替、变更导致，而丰富种在不同样品之间的差异主要

由群落的丰度高低导致。 结合他们各自的距离衰减斜率规律（稀有种群落的相似度距离衰减斜率低于丰富

种群），我们认为若尔盖高原泥炭土壤微生物相似性的地理衰减主要由高丰度的优势群落调控，物种丰度的

变化是导致微生物群落地理距离衰减的主要因素。
３．３　 环境因子对土壤微生物群落的影响

环境因子是影响微生物群落结构的重要因素［１１，１７］。 在本研究中，通过 Ｍａｎｔｅｌ 检验和冗余分析得出，地上

生物量与 ３ 种微生物群落之间表现出极显著相关性（０．００１＜Ｐ＜０．０１； ０．２５＜Ｒ＜０．５）；前人对东北黑土地细菌群

落的研究发现，土壤细菌群落的组成和多样性主要受土壤 ｐＨ 值和土壤总碳含量的影响［１３］；在长白山土壤细

菌群落的研究中也发现土壤 ｐＨ 值决定了长白山细菌群落的空间分布［１６］。 在本研究中，土壤 ｐＨ 对稀有种群

落多样性影响显著，但对丰富种和总细菌群落的影响并不明显，因此我们认为该因素可能是调控若尔盖湿地

土壤微生物演替过程的主要因素，而对微生物丰度变化的影响较弱。 地上生物量对细菌群落多样性的显著影

响这一研究结果具有重要的指示作用，即土壤浅层的细菌群落可能与地上部分的植物多样性和生物量之间存

在互作。 总体上，本研究中发现对土壤微生物群落组成结构起重要影响的环境因子与前人在其他地区的研究

结果大致相同，即植物生产力、土壤 ｐＨ 等因素始终是全球土壤微生物最重要的预测因子［３５］。
３．４　 环境因子和空间距离对土壤微生物群落构建的相对贡献

Ｊｅｎｎｉｆｅｒ 等［３３］通过比较盐沼沉积物中氨氧化细菌群落的组成，发现地理距离对局部尺度的微生物群落结

构相似性影响显著，并认为距离效应的产生与生态漂移有关。 然而，随着地理距离增加，微生物群落的地理衰

减模式发生变化。 Ｇａｏ 等［１８］研究了水稻土细菌群落组装的空间尺度依赖性，发现稀有种群、丰富种群和总细

菌群落在局域尺度（１—１１３ｍ）、中观尺度（３．４—３９ｋｍ）和区域尺度（１０３—６６８ｋｍ）内的空间依赖性存在差异。
因此，采样尺度的大小是我们在研究微生物群落组成和微生物地理模式时不可忽略的重要因素［３６］。 在本研

究中，我们在局域尺度上对不同细菌群落的空间尺度依赖性进行了研究，发现不同细菌群落的空间依赖性存

在差异，从而进一步论证了前人的研究结果。 此外，有研究者运用 ＶＰＡ 分析揭示中国东部沿海地区水稻土壤

和玉米土壤中影响古生菌群落构建的空间因素和环境因素，定量分析空间因子、土壤因子和气候因素对微生

３７６２　 ７ 期 　 　 　 王好才　 等：若尔盖高原泥炭沼泽湿地土壤细菌群落空间分布及其驱动机制 　
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物群落构建的相对贡献［１４］。 研究发现，影响玉米和水稻土古生菌群落构建的相对贡献由大到小依次为土壤

理化因子、空间因子和气候因子，该结果与本研究中得到的结果具有相似性（图 ８、表 ２），表明在我们所调查

的局域尺度上，若尔盖泥炭湿地土壤微生物群落对环境异质性的响应较为强烈，是群落微生物构建的主要影

响因素。

４　 结论

１） 若尔盖高原泥炭沼泽湿地中土壤细菌多样性较高，共包括 ５４ 个菌门和 ９３４ 个菌属。 其中，１９ 个菌门

和 １２１ 个菌属的平均丰度高于 １％。 在门水平上，绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和拟杆菌

门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）构成泥炭土壤核心微生物；在属水平上则为拟杆菌属 （ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ）、球菌科 ＵＣＧ． ０１４
（Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ ＵＣＧ⁃０１４）和甲烷杆菌属（Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）。

２）若尔盖高原泥炭沼泽湿地土壤细菌群落在局域尺度上存在较为明显的生物地理分布模式，即细菌群

落相似性随地理距离的增加而衰减。 在 ３ 种细菌群落中，群落的周转速率由大到小分别为总细菌群落、丰富

种和稀有种。
３）地上生物量是影响高原泥炭沼泽湿地土壤细菌群落空间分布特征的关键环境因子；影响稀有种群落

空间特征的环境因子还包括土壤硫含量、活性磷、Ｍｎ 和土壤 ｐＨ 值。 在局域尺度上，土壤理化因子对高原泥

炭沼泽湿地土壤细菌群落构建的相对贡献大于空间因子。

参考文献（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）：

［ １ ］　 Ｅｖｅｎｓｏｎ Ｇ Ｒ， Ｇｏｌｄｅｎ Ｈ Ｅ， Ｌａｎｅ Ｃ Ｒ， ＭｃＬａｕｇｈｌｉｎ Ｄ Ｌ， Ｄ′ａｍｉｃｏ Ｅ． Ｄｅｐｒｅｓｓｉｏｎａｌ ｗｅｔｌａｎｄｓ ａｆｆｅｃｔ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ ｈｙｄｒｏｌｏｇｉｃａｌ， ｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｃａｌ， ａｎｄ

ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ． Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ， ２０１８， ２８（４）： ９５３⁃９６６．

［ ２ ］ 　 Ｙａｎｇ Ｔ Ｘ， Ｓｈｅｎｇ Ｌ Ｘ， Ｚｈｕａｎｇ Ｊ， Ｌｖ Ｘ Ｇ， Ｃａｉ Ｙ Ｐ． Ｆｕｎｃｔｉｏｎ， ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ， ａｎｄ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｓｅｒｖｉｃｅｓ ｏｆ ｒｉｖｅｒｉｎｅ ｗｅｔｌａｎｄｓ ｉｎ ｔｈｅ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｚｏｎｅ．

Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ， ２０１６， ９６： １⁃７．

［ ３ ］ 　 Ｌｉｕ Ｊ， Ｙｅ Ｓ Ｙ， Ｙｕａｎ Ｈ Ｍ， Ｄｉｎｇ Ｘ Ｇ， Ｚｈａｏ Ｇ Ｍ， Ｙａｎｇ Ｓ Ｘ， Ｈｅ Ｌ， Ｗａｎｇ Ｊ， Ｐｅｉ Ｓ Ｆ， Ｈｕａｎｇ Ｘ Ｙ． Ｍｅｔａｌ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ａｃｒｏｓｓ ｔｈｅ ｕｐｐｅｒ ｄｅｌｔａ ｐｌａｉｎ

ｗｅｔｌａｎｄｓ ａｎｄ ｉｔｓ ａｄｊａｃｅｎｔ ｓｈａｌｌｏｗ ｓｅａ ｗｅｔｌａｎｄ， ｎｏｒｔｈｅａｓｔ ｏｆ Ｃｈｉｎａ： ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｆｉｌｔｒａｔｉｏｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｗｅｔｌａｎｄｓ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ

Ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０１８， ２５（６）： ５９３４⁃５９４９．

［ ４ ］ 　 Ｗａｎｇ Ｈ， Ｔｅｎｇ Ｃ Ｙ， Ｌｉ Ｈ Ｙ， Ｓｕｎ Ｘ Ｚ， Ｊｉａｎｇ Ｃ Ｌ， Ｌｏｕ Ｌ Ｐ， Ｙｕｅ Ｃ Ｌ， Ｚｈａｎｇ Ｚ Ｊ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｈｉｆｔｓ ｔｒｉｇｇｅｒ ｌｏｓｓ ｏｆ ｏｒｔｈｏｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｉｎ

ｗｅｔｌａｎｄ ｓｏｉｌｓ ｓｕｂｊｅｃｔｅｄ ｔｏ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｗａｒｍｉｎｇ． Ｐｌａｎｔ Ｓｏｉｌ， ２０１８， ４２４： ３５１⁃３６５．

［ ５ ］ 　 Ｌｉ Ｈ， Ｃｈｉ Ｚ Ｆ， Ｌｉ Ｊ Ｌ， Ｗｕ Ｈ Ｔ， Ｙａｎ Ｂ Ｘ． Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｆｒｏｍ ｔｉｄａｌ ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ ｗｅｔｌａｎｄｓ ｉｎ ａ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｄｅｌｔａ：

ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｉｍｐａｃｔｓ ｏｆ ｓａｌｉｎｉｔｙ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ． Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２０１９， ６９６： １３４０２９．

［ ６ ］ 　 Ｔａｎｇ Ｊ， Ｄｉｎｇ Ｘ， Ｗａｎｇ Ｌ Ｍ， Ｘｕ Ｑ Ｒ， Ｙａｎｇ Ｚ Ｒ， Ｚｈａｏ Ｊ， Ｓｕｎ Ｑ， Ｆｅｎｇ Ｓ， Ｚｈａｎｇ Ｊ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｗｅｔｌａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ

Ｚｏｉｇｅ Ｗｅｔｌａｎｄ ｏｆ Ｑｉｎｇｈａｉ⁃Ｔｉｂｅｔａｎ Ｐｌａｔｅａｕ （Ｃｈｉｎａ） ． Ｗｏｒｌｄ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， ２０１２， ２８（２）： ６４９⁃６５７．

［ ７ ］ 　 Ｊａｎｓｓｏｎ Ｊ Ｋ， Ｔａｓ Ｎ． Ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｅｃｏｌｏｇｙ ｏｆ ｐｅｒｍａｆｒｏｓｔ． Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｖｉｅｗｓ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１４， １２（６）： ４１４⁃４２５．

［ ８ ］ 　 Ｊａｎｓｓｏｎ Ｊ Ｋ， Ｈｏｆｍｏｃｋｅｌ Ｋ Ｓ． Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｓ ａｎｄ ｃｌｉｍａｔｅ ｃｈａｎｇｅ． Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｖｉｅｗｓ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０２０， １８（１）： ３５⁃４６．

［ ９ ］ 　 Ｂａａｓ⁃Ｂｅｃｋｉｎｇ Ｌ Ｇ Ｍ． Ｇｅｏｂｉｏｌｏｇｉｅ ｏｆ Ｉｎｌｅｉｄｉｎｇ ｔｏｔ ｄｅ Ｍｉｌｉｅｕｋｕｎｄｅ． Ｔｈｅ Ｈａｇｕｅ： Ｗ Ｐ Ｖａｎ Ｓｔｏｃｋｕｍ ＆ Ｚｏｏｎ， １９３４．

［１０］ 　 Ｗａｎｇ Ｘ Ｂ， Ｌü Ｘ Ｔ， Ｙａｏ Ｊ， Ｗａｎｇ Ｚ Ｗ， Ｄｅｎｇ Ｙ， Ｃｈｅｎｇ Ｗ Ｘ， Ｚｈｏｕ Ｊ Ｚ， Ｈａｎ Ｘ Ｇ． Ｈａｂｉｔａｔ⁃ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｐａｔｔｅｒｎｓ ａｎｄ ｄｒｉｖｅｒｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ β⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ

Ｃｈｉｎａ′ｓ ｄｒｙｌａｎｄｓ． Ｔｈｅ ＩＳＭＥ Ｊｏｕｒｎａｌ， ２０１７， １１（６）： １３４５⁃１３５８．

［１１］ 　 Ｊｉａｏ Ｓ， Ｘｕ Ｙ Ｑ， Ｚｈａｎｇ Ｊ， Ｌｕ Ｙ Ｈ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆｉｌｔｅｒｉｎｇ ｄｒｉｖｅｓ ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｃｏｎｔｉｎｅｎｔａｌ ａｔｌａｓｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｒｃｈａｅａ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｒｙｌａｎｄ ａｎｄ ｗｅｔｌａｎｄ

ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ． Ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ， ２０１９， ７： １５．

［１２］ 　 Ｚｅｎｇ Ｑ Ｃ， Ａｎ Ｓ Ｓ， Ｌｉｕ Ｙ， Ｗａｎｇ Ｈ Ｌ， Ｗａｎｇ Ｙ． Ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｒｉｖｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ａｎ ａｒｉｄ ａｒｅａ． Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ

Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２０１９， ６８０： １２４⁃１３１．

［１３］ 　 Ｌｉｕ Ｊ Ｊ， Ｓｕｉ Ｙ Ｙ， Ｙｕ Ｚ Ｈ， Ｓｈｉ Ｙ， Ｃｈｕ Ｈ Ｙ， Ｊｉｎ Ｊ， Ｌｉｕ Ｘ Ｂ， Ｗａｎｇ Ｇ Ｈ． Ｈｉｇｈ ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ

ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｂｌａｃｋ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｃｈｉｎａ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１４， ７０： １１３⁃１２２．

［１４］ 　 Ｊｉａｏ Ｓ， Ｙａｎｇ Ｙ Ｆ， Ｘｕ Ｙ Ｑ， Ｚｈａｎｇ Ｊ， Ｌｕ Ｙ Ｈ． Ｂａｌａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｍｅｄｉａｔｅｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｅｘｉｓｔｅｎｃｅ ｉｎ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｓｏｉｌ

ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｓ ａｃｒｏｓｓ ｅａｓｔｅｒｎ Ｃｈｉｎａ． Ｔｈｅ ＩＳＭＥ Ｊｏｕｒｎａｌ， ２０２０， １４： ２０２⁃２１６．

［１５］ 　 Ｔｅｃｏｎ Ｒ， Ｏｒ Ｄ． Ｂｉｏｐｈｙｓｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｓｕｐｐｏｒｔｉｎｇ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｌｉｆｅ ｉｎ ｓｏｉｌ． ＦＥＭＳ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｒｅｖｉｅｗｓ， ２０１７， ４１（５）： ５９９⁃６２３．

４７６２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

［１６］　 Ｃｒｏｗｔｈｅｒ Ｔ Ｗ， Ｖａｎ Ｄｅｎ Ｈｏｏｇｅｎ Ｊ， Ｗａｎ Ｊ， Ｍａｙｅｓ Ｍ Ａ， Ｋｅｉｓｅｒ Ａ Ｄ， Ｍｏ Ｌ， Ａｖｅｒｉｌｌ Ｃ， Ｍａｙｎａｒｄ Ｄ Ｓ． Ｔｈｅ ｇｌｏｂａｌ ｓｏｉｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｉｔｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ

ｏｎ ｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ． Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０１９， ３６５（６４５５）： ｅａａｖ０５５０．

［１７］ 　 Ｎｅｉｌｓｏｎ Ｊ Ｗ， Ｃａｌｉｆｆ Ｋ， Ｃａｒｄｏｎａ Ｃ， Ｃｏｐｅｌａｎｄ Ａ， Ｖａｎ Ｔｒｅｕｒｅｎ Ｗ， Ｊｏｓｅｐｈｓｏｎ Ｋ Ｌ， Ｋｎｉｇｈｔ Ｒ， Ｇｉｌｂｅｒｔ Ｊ Ａ， Ｑｕａｄｅ Ｊ， Ｃａｐｏｒａｓｏ Ｊ Ｇ， Ｍａｉｅｒ Ｒ Ｍ．

Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｉｍｐａｃｔｓ ｏｆ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ａｒｉｄｉｔｙ ｏｎ ｔｈｅ ａｒｉｄ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ． ｍＳｙｓｔｅｍｓ， ２０１７， ２（３）： ｅ００１９５⁃１６．

［１８］ 　 Ｇａｏ Ｑ， Ｙａｎｇ Ｙ Ｆ， Ｆｅｎｇ Ｊ Ｊ， Ｔｉａｎ Ｒ Ｍ， Ｇｕｏ Ｘ， Ｎｉｎｇ Ｄ Ｌ， Ｈａｌｅ Ｌ， Ｗａｎｇ Ｍ Ｍ， Ｃｈｅｎｇ Ｊ Ｍ， Ｗｕ Ｌ Ｗ， Ｚｈａｏ Ｍ Ｘ， Ｚｈａｏ Ｊ Ｓ， Ｗｕ Ｌ Ｙ， Ｑｉｎ Ｙ Ｊ，

Ｑｉ Ｑ， Ｌｉａｎｇ Ｙ Ｔ， Ｓｕｎ Ｂ， Ｃｈｕ Ｈ Ｙ， Ｚｈｏｕ Ｊ Ｚ． Ｔｈｅ ｓｐａｔｉａｌ ｓｃａｌｅ ｄｅｐｅｎｄｅｎｃｅ ｏｆ ｄｉａｚｏｔｒｏｐｈｉｃ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｉｎ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌ． Ｇｌｏｂａｌ

Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ， ２０１９， ２８（８）： １０９３⁃１１０５．

［１９］ 　 Ｊｉａ Ｘ， Ｄｉｎｉ⁃Ａｎｄｒｅｏｔｅ Ｆ， Ｓａｌｌｅｓ Ｊ Ｆ． Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒａｒｅ ｂｉｏｓｐｈｅｒｅ． Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１８， ２６（ ９）：

７３８⁃７４７．

［２０］ 　 Ｌｉａｎｇ Ｙ Ｔ， Ｘｉａｏ Ｘ， Ｎｕｃｃｉｏ Ｅ Ｅ， Ｙｕａｎ Ｍ Ｔ， Ｚｈａｎｇ Ｎ， Ｘｕｅ Ｋ， Ｃｏｈａｎ Ｆ Ｍ， Ｚｈｏｕ Ｊ Ｚ， Ｓｕｎ Ｂ． Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｒａｒｅ ａｎｄ ａｂｕｎｄａｎｔ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｔａｘａ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｃｈａｎｇｉｎｇ ｃｌｉｍａｔｉｃ ｒｅｇｉｍｅｓ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０２０， ２２（４）： １３２７⁃１３４０．

［２１］ 　 Ｊｉａｏ Ｓ， Ｌｕ Ｙ Ｈ． Ｓｏｉｌ ｐＨ ａｎｄ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｒｅｇｕｌａｔｅ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｏｆ ａｂｕｎｄａｎｔ ａｎｄ ｒａｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ．

Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０２０， ２２（３）： １０５２⁃１０６５．

［２２］ 　 Ｃｕｉ Ｍ Ｍ， Ｍａ Ａ Ｚ， Ｑｉ Ｈ Ｙ， Ｚｈｕａｎｇ Ｘ Ｌ， Ｚｈｕａｎｇ Ｇ Ｑ， Ｚｈａｏ Ｇ Ｈ． Ｗａｒｍｅｒ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｃｃｅｌｅｒａｔｅｓ ｍｅｔｈａｎｅ ｅｍｉｓｓｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｚｏｉｇｅ ｗｅｔｌａｎｄ ｏｎ

ｔｈｅ Ｔｉｂｅｔａｎ Ｐｌａｔｅａｕ ｗｉｔｈｏｕｔ ｃｈａｎｇｉｎｇ ｍｅｔｈａｎｏｇｅｎｉｃ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ． Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓ， ２０１５， ５： １１６１６．

［２３］ 　 Ｔｉａｎ Ｊ Ｑ， Ｚｈｕ Ｙ Ｂ， Ｋａｎｇ Ｘ Ｍ， Ｄｏｎｇ Ｘ Ｚ， Ｌｉ Ｗ， Ｃｈｅｎ Ｈ， Ｗａｎｇ Ｙ Ｆ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｒｏｕｇｈｔ ｏｎ ｔｈｅ ａｒｃｈａｅａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｓｏｉｌ ｏｆ ｔｈｅ Ｚｏｉｇｅ ｗｅｔｌａｎｄｓ

ｏｆ ｔｈｅ Ｑｉｎｇｈａｉ⁃Ｔｉｂｅｔａｎ ｐｌａｔｅａｕ． Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１２， ５２： ８４⁃９０．

［２４］ 　 Ｚｈｏｎｇ Ｑ Ｐ， Ｃｈｅｎ Ｈ， Ｌｉｕ Ｌ Ｆ， Ｈｅ Ｙ Ｘ， Ｚｈｕ Ｄ， Ｊｉａｎｇ Ｌ， Ｚｈａｎ Ｗ， Ｈｕ Ｊ． Ｗａｔｅｒ ｔａｂｌｅ ｄｒａｗｄｏｗｎ ｓｈａｐｅｓ ｔｈｅ ｄｅｐｔｈ⁃ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｉｎ

ｐｒｏｋａｒｙｏｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ Ｚｏｉｇｅ ｐｅａｔｌａｎｄｓ． ＦＥＭＳ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１７， ９３（６）： ｆｉｘ０４９．

［２５］ 　 Ｙａｎｇ Ｇ， Ｔｉａｎ Ｊ Ｑ， Ｃｈｅｎ Ｈ， Ｊｉａｎｇ Ｌ， Ｚｈａｎ Ｗ， Ｈｕ Ｊ， Ｚｈｕ Ｅ Ｘ， Ｐｅｎｇ Ｃ Ｈ， Ｚｈｕ Ｑ， Ｚｈｕ Ｄ， Ｈｅ Ｙ Ｘ， Ｌｉ Ｍ Ｘ， Ｄｏｎｇ Ｆ Ｑ． Ｐｅａｔｌａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ

ｒｅｄｕｃｅｓ ｍｅｔｈａｎｏｇｅｎｓ ａｎｄ ｍｅｔｈａｎｅ ｅｍｉｓｓｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｓｕｒｆａｃｅ ｔｏ ｄｅｅｐ ｓｏｉｌｓ． Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ Ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ， ２０１９， １０６： １０５４８８．

［２６］ 　 Ｇｕ Ｙ Ｆ， Ｂａｉ Ｙ， Ｘｉａｎｇ Ｑ Ｊ， Ｙｕ Ｘ Ｍ， Ｚｈａｏ Ｋ， Ｚｈａｎｇ Ｘ Ｐ， Ｌｉ Ｃ Ｎ， Ｌｉｕ Ｓ Ｑ， Ｃｈｅｎ Ｑ． Ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｓｈａｐｅｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ａｒｃｈａｅａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗｉｔｈ

ｐｒｅｄｉｃｔａｂｌｅ ｔａｘａ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｉｎ Ｚｏｉｇｅ ｗｅｔｌａｎｄ ａｔ Ｔｉｂｅｔ ｐｌａｔｅａｕ． Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓ， ２０１８， ８（１）： ３８８４．

［２７］ 　 何奕忻， 吴宁， 朱求安， 陈槐， 朱单， 彭长辉， 杨刚， 高永恒， 赵川． 青藏高原东北部 ５０００ 年来气候变化与若尔盖湿地历史生态学研究进

展． 生态学报， ２０１４， ３４（７）： １６１５⁃１６２５．

［２８］ 　 Ｒｏｄｒｉｇｕｅｓ Ｊ Ｌ Ａ， Ｐｅｌｌｉｚａｒｉ Ｖ Ｈ， Ｍｕｅｌｌｅｒ Ｒ， Ｂａｅｋ Ｋ， Ｊｅｓｕｓ Ｅ Ｄ Ｃ， Ｐａｕｌａ Ｆ Ｓ， Ｍｉｒｚａ Ｂ， Ｈａｍａｏｕｉ Ｊｒ Ｇ Ｓ， Ｔｓａｉ Ｓ Ｍ， Ｆｅｉｇｌ Ｂ， Ｔｉｅｄｊｅ Ｊ Ｍ，

Ｂｏｈａｎｎａｎ Ｂ Ｊ Ｍ， Ｎüｓｓｌｅｉｎ Ｋ． Ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ａｍａｚｏｎ ｒａｉｎｆｏｒｅｓｔ ｔｏ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎ ｂｉｏｔｉｃ ｈｏｍｏｇｅｎｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ．

Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ， ２０１３， １１０（３）： ９８８⁃９９３．

［２９］ 　 Ｌｉｕ Ｓ Ｎ， Ｗａｎｇ Ｈ， Ｄｅｎｇ Ｙ， Ｔｉａｎ Ｐ， Ｗａｎｇ Ｑ Ｋ． Ｆｏｒｅｓｔ ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎ ｉｎｄｕｃｅｓ ｓｅａｓｏｎａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ β⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，

２０１８， ２０（１）： １１１⁃１２３．

［３０］ 　 Ｃａｐｏｒａｓｏ Ｊ Ｇ， Ｌａｕｂｅｒ Ｃ Ｌ， Ｗａｌｔｅｒｓ Ｗ Ａ， Ｂｅｒｇ⁃Ｌｙｏｎｓ Ｄ， Ｌｏｚｕｐｏｎｅ Ｃ Ａ， Ｔｕｒｎｂａｕｇｈ Ｐ Ｊ， Ｆｉｅｒｅｒ Ｎ， Ｋｎｉｇｈｔ Ｒ． Ｇｌｏｂａｌ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ １６Ｓ ｒＲＮＡ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｔ ａ ｄｅｐｔｈ ｏｆ ｍｉｌｌｉｏｎｓ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｐｅｒ ｓａｍｐｌｅ． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ， ２０１１，

１０８（Ｓ１）： ４５１６⁃４５２２．

［３１］ 　 Ｋｒｕｓｋａｌ Ｊ Ｂ． Ｎｏｎｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ： ａ ｎｕｍｅｒｉｃａｌ ｍｅｔｈｏｄ． Ｐｓｙｃｈｏｍｅｔｒｉｋａ， １９６４， ２９（２）： １１５⁃１２９．

［３２］ 　 Ｃｌａｒｋｅ Ｋ Ｒ， Ａｉｎｓｗｏｒｔｈ Ｍ． Ａ ｍｅｔｈｏｄ ｏｆ ｌｉｎｋｉｎｇ ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｔｏ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ． Ｍａｒｉｎｅ Ｅｃｏｌｏｇｙ Ｐｒｏｇｒｅｓｓ Ｓｅｒｉｅｓ， １９９３，

９２： ２０５⁃２１９．

［３３］ 　 Ｍａｒｔｉｎｙ Ｊ Ｂ Ｈ， Ｅｉｓｅｎ Ｊ Ａ， Ｐｅｎｎ Ｋ， Ａｌｌｉｓｏｎ Ｓ Ｄ， Ｈｏｒｎｅｒ⁃Ｄｅｖｉｎｅ Ｍ Ｃ． Ｄｒｉｖｅｒｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ β⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｄｅｐｅｎｄ ｏｎ ｓｐａｔｉａｌ ｓｃａｌｅ． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ

Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ， ２０１１， １０８（１９）： ７８５０⁃７８５４．

［３４］ 　 Ｇｒｉｆｆｉｔｈ Ｄ Ａ， Ｐｅｒｅｓ⁃Ｎｅｔｏ Ｐ Ｒ． Ｓｐａｔｉａｌ ｍｏｄｅｌｉｎｇ ｉｎ ｅｃｏｌｏｇｙ： ｔｈｅ ｆｌｅｘｉｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｅｉｇｅｎｆｕｎｃｔｉｏｎ ｓｐａｔｉａｌ ａｎａｌｙｓｅｓ． Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２００６， ８７（１０）： ２６０３⁃２６１３．

［３５］ 　 Ｄｅｌｇａｄｏ⁃Ｂａｑｕｅｒｉｚｏ Ｍ， Ｏｌｉｖｅｒｉｏ Ａ Ｍ， Ｂｒｅｗｅｒ Ｔ Ｅ， Ｂｅｎａｖｅｎｔ⁃Ｇｏｎｚáｌｅｚ Ａ， Ｅｌｄｒｉｄｇｅ Ｄ Ｊ， Ｂａｒｄｇｅｔｔ Ｒ Ｄ， Ｍａｅｓｔｒｅ Ｆ Ｔ， Ｓｉｎｇｈ Ｂ Ｋ， Ｆｉｅｒｅｒ Ｎ． Ａ

ｇｌｏｂａｌ ａｔｌａｓ ｏｆ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ｆｏｕｎｄ ｉｎ ｓｏｉｌ． Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０１８， ３５９（６３７３）： ３２０⁃３２５．

［３６］ 　 Ｌａｄａｕ Ｊ， Ｅｌｏｅ⁃Ｆａｄｒｏｓｈ Ｅ Ａ． Ｓｐａｔｉａｌ， ｔｅｍｐｏｒａｌ， ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｓｃａｌｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｅｃｏｌｏｇｙ． Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１９， ２７（８）： ６６２⁃６６９．

５７６２　 ７ 期 　 　 　 王好才　 等：若尔盖高原泥炭沼泽湿地土壤细菌群落空间分布及其驱动机制 　


