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黄河三角洲滨海湿地微生物多样性及其驱动因子

李金业１ꎬ陈庆锋１ꎬ２ꎬ∗ꎬ李　 青１ꎬ赵长盛１ꎬ冯　 优１ꎬ李　 磊１

１ 齐鲁工业大学(山东省科学院)山东省分析测试中心ꎬ 济南　 ２５００１４

２ 山东师范大学地理与环境学院ꎬ 济南　 ２５００１４

摘要:微生物在湿地的生物地球化学循环和生态功能调节中发挥着重要作用ꎬ对全球气候变化具有重大影响ꎬ对维持全球生态

系统的健康至关重要ꎮ 以黄河三角洲滨海湿地为研究对象ꎬ通过采集代表性植被群落的土壤表层和部分植物根系ꎬ探究土壤微

生物群落组成、根际微生物、环境因子及其内在的关联性和影响机制ꎮ 研究结果表明不同植被覆盖地区微生物多样性存在差

异ꎬ芦苇区和柽柳区微生物丰度高于泥滩区、碱蓬区和棉田ꎬ海漫滩微生物丰度高于河漫滩地和泥滩ꎮ 土壤微生物菌群结构和

多样性显著高于根际:土壤细菌的香农指数约为 ４—５.５ꎬ根际微生物的香农指数约为 ０—４ꎮ 土壤细菌主要为厚壁菌门、变形菌

门、拟杆菌门和放线菌门ꎬ占样品总数的 ９０％以上ꎻ而根际细菌主要是蓝藻门、变形菌门和放线菌门ꎬ二者在属水平上的菌群结

构差异更加明显ꎮ 环境因子的含量与生境类型有关ꎬＳＯ２－
４ 和 ＮＯ－

３ 的相关性最高ꎬ植被覆盖区土壤中 Ｍｎ４＋、Ｆｅ３＋和水解氮的含量

低于滩涂裸地ꎮ 冗余分析(ＲＤＡ)表明ꎬｐＨ 值在小空间尺度上对湿地土壤中细菌群落的影响较小ꎬ环境因子在门和属水平的解

释率分别为 ８９.７％和 ８６.８％ꎬ其中 Ｋ(２３.４％)、ＮＯ－
２(１１.８％)、Ｍｎ４＋(９.８％)和 Ｎａ(８.０％)是解释门水平微生物区系结构变化和组

成的主要因子ꎮ 研究为理解湿地微生物多样性与湿地生态系统功能之间的影响机制提供了一个生态学视角ꎬ有助于了解黄河

三角洲滨海湿地土壤和植物根际的细菌分布特征ꎬ对黄河三角洲退化滨海湿地的生物修复具有重要的指导意义ꎮ
关键词:滨海湿地ꎻ土壤微生物ꎻ根际微生物ꎻ驱动因子ꎻ菌群结构
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ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ ａｎｄ Ｔａｍａｒｉｘ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ａｒｅａｓ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ｍｕｄｆｌａｔꎬ Ｓｕａｅｄａ ｇｌａｕｃａ ａｎｄ ｃｏｔｔｏｎ
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ｂｉｏｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｃｏａｓｔａｌ ｗｅｔｌａｎｄｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｙｅｌｌｏｗ Ｒｉｖｅｒ ｄｅｌｔａ.

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ: ｃｏａｓｔａｌ ｗｅｔｌａｎｄｓꎻ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓꎻ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍꎻ ｄｒｉｖｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓꎻ ｆｌｏｒａ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

滨海湿地是陆地和海洋生态系统之间的过渡带ꎬ具有生物多样性高、生态敏感性强等特点[１]ꎮ 微生物是

湿地环境和有机物分解的重要组成部分ꎬ它可以改变湿地土壤的理化特性ꎬ在土壤有机质动态、能量传递和元

素生化循环等方面起着重要作用[２]ꎮ 同时ꎬ湿地微生物多样性高对于土壤生态系统的稳定和服务功能的提

高具有不容忽视的作用ꎬ将有助于提高微生物种群的遗传多样性[３]ꎬ并对提高物质的营养循环和重要生态系

统过程的效率有积极的影响[４]ꎮ 近年来ꎬ湿地土壤微生物群落结构和功能的重要性越来越受到关注[５]ꎮ
黄河三角洲滨海湿地不仅是我国暖温带地区最年轻、最完整、面积最大的湿地之一[６]ꎬ也是世界上陆地￣

海洋相互作用最活跃的区域之一ꎬ在湿地生物多样性保护和水质净化中发挥着重要作用[７]ꎮ 由于围垦、海岸

侵蚀和石油污染等人为干扰ꎬ滨海湿地正经历着持续而严重的退化ꎬ面积不断减小[８]ꎮ 微生物对环境变化非

常敏感ꎬ这些破坏效应会影响湿地土壤微生物的群落组成ꎮ 反过来ꎬ湿地土壤微生物的变化又会导致湿地生

态系统的整体结构和功能发生变化[９]ꎮ 湿地植物与土壤环境因子相互作用ꎬ对土壤微生物群落及功能多样

性产生影响[１０]ꎮ 滨海湿地土壤养分含量低、透气性差ꎬ植物、土壤微生物多样性均不高ꎬ尤其是原生盐碱土壤

中的微生物群落多样性更低[１１]ꎮ 目前已有研究揭示了黄河三角洲湿地的植被格局分布ꎬ以及不同类型植被

恢复对土壤性质和植被多样性的影响[１２￣１３]ꎮ 湿地植物可以通过提供凋落物中的营养物质直接影响土壤微生

物的功能[１４]ꎬ根际分泌物会改变氧化还原电位、ｐＨ 值等根际环境ꎬ间接决定根际微生物种类和数量[１５]ꎬ植物

根际铁锰氧化膜与细菌群落结构也存在某种关联ꎮ 有关黄河三角洲滨海湿地微生物群落多样性与植被关系

的研究直到 ２０ 世纪 ９０ 年代才逐步开展[１６￣１７]ꎬ植物群落和环境因子对湿地土壤微生物影响的研究越来越得到

关注ꎮ
本研究以黄河三角洲滨海湿地表层土壤和植物根际为研究对象ꎬ通过高通量测序技术对土壤和植物根际

中的微生物进行了初步研究ꎬ旨在揭示植被根际微生物与土壤微生物的结构和丰度特征ꎬ分析微生物群落与

土壤环境因子之间的内在关系ꎬ将为认识黄河三角洲滨海湿地的生物地球化学循环提供微生物生态学视角ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 研究区概况

本研究以黄河三角洲滨海湿地为研究对象ꎬ研究地点位于黄河三角洲的中心区域(１１７°３１′—１１９°１８′Ｅꎬ
３６°５５′—３８°１６′Ｎ)ꎮ 该地区位于渤海湾南岸和莱州湾西岸ꎬ属于温带半湿润大陆性季风气候ꎮ 研究区内主要

为盐渍型土壤ꎬ受潮汐海水入侵影响ꎬ土壤盐渍化严重(高达 ７０％)ꎬ主要湿地植物为芦苇、碱蓬和柽柳ꎮ
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１.２　 样品采集

通过野外实地调研ꎬ２０１８ 年 ５ 月选取区域内代表性的翅碱蓬群落、芦苇与柽柳灌木混合植被群落、滩涂

裸地、油田等 １３ 个采样点为调查对象进行采样(图 １)ꎮ 土壤样品采样时ꎬ首先去除土壤表层有机物和细根等

杂质ꎬ然后按照 ５ 点取样法用铁锹采集 ２０ ｃｍ × ２０ ｃｍ 样方中表层(约 ０—２５ ｃｍ)土样ꎬ每个采样点重复 ３ 次ꎬ
共 ３９ 个样品ꎮ 为了研究植物对土壤微生物种群的影响ꎬ选择了 ４ 个优势种ꎬ即芦苇、柽柳、碱蓬和蒿ꎬ用铁锨

挖出植物ꎬ收集根际土壤ꎬ共采集 ９ 个根际土壤样品(表 １)ꎮ 所有样品储存在采样袋后ꎬ放在液氮中冷却ꎬ然
后送到实验室ꎮ 每个样品分成两部分:一部分样品风干研磨后ꎬ分别过不同孔径的筛子用于土壤理化性质测

定ꎻ另一部分在－８０℃的环境中冷冻保存ꎬ送到北京博奥晶典生物技术有限公司测序ꎮ

表 １　 土壤采样点及生态系统状况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ａｎｄ ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｏｆ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｓｉｔｕａｔｉｏｎ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

生境类型
Ｈａｂｉｔａｔ ｔｙｐｅ

经纬度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ ａｎｄ ｌａｔｉｔｕｄｅ

生态状况描述
Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｏｆ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｓｉｔｕａｔｉｏｎ

ＨＷ１￣１ 泥滩
１１９°１０′２７.５４″Ｅ
３７°４３′１３.２２″Ｎ 土地利用类型主要为滩涂ꎬ上面有芦苇、杨柳等零星植被ꎬ高 ０.５—１ ｍ

ＨＷ２￣１ 芦苇碱蓬
１１９°８′４８.８７″Ｅ
３７°４５′４６.６９″Ｎ 植被类型以芦苇和碱蓬为主ꎬ株高 ０.５—１.８ ｍꎬ覆盖度约为 ６０％

ＨＷ３￣１ 芦苇罗布麻
１１９°７′３７.１０″Ｅ
３７°４４′５６.０５″Ｎ 植被类型以芦苇和罗布麻为主ꎬ株高 ０.５—１.２ ｍꎬ覆盖度约为 ８０％

ＨＷ４￣１ 柽柳区
１１９°９′２１.５７″Ｅ
３７°４６′６.６２″Ｎ 植被类型主要为灌木柽柳ꎬ株高 ０.５—１.５ ｍꎬ覆盖度约 ６０％

ＨＷ４￣２ 芦苇柽柳
１１９°９′１５.７″Ｅ
３７°４６′６.０４″Ｎ 植被类型为芦苇柽柳混合区ꎬ株高 ０.５—１.８ ｍꎬ覆盖度 ６５％左右

ＨＷ５￣１ 棉花田
１１８°５７′３.８１″Ｅ
３７°４６′４１.７″Ｎ 农田生态系统ꎬ植被类型以棉花为主

ＨＷ６￣１ 碱蓬区
１１９°１１′３.８２″Ｅ
３７°４５′１８.３６″Ｎ 植被类型以盐地碱蓬为主ꎬ株高 ０.５—１.０ ｍꎬ覆盖度 ４５％左右

ＹＷＳ１ 油田附近 蒿
１１８°５６′４２.９３″Ｅ
３７°４６′１９.１４″Ｎ 植被类型以蒿为主ꎬ周围有油田管线和车辆等人类活动

ＹＷＳ２ 海漫滩
１１９°０′３２.５３″Ｅ
３７°３９′２３.１５″Ｎ 土地利用为滩涂ꎬ有芦苇等零星植被

ＹＷＳ３ 翅碱蓬
１１８°５７′４４.４９″Ｅ
３７°３６′５５.５４″Ｎ 植被类型以翅碱蓬为主ꎬ株高 ０.５—１.０ ｍꎬ覆盖度 ５０％左右

ＹＷＳ４ 柽柳
１１８°５３′４４.８７″Ｅ
３７°３１′３６.５２″Ｎ 植被类型为柽柳ꎬ株高 ０.５—１.５ ｍꎬ覆盖度 ７０％左右

ＹＷＳ５ 油田附近滩涂
１１９°１１′１２.６７″Ｅ
３７°４５′２４.８４″Ｎ 滩涂裸地ꎬ周围有油田管线和车辆等人类活动

ＹＷＳ６ 河漫滩
１１８°３２′１４.３″Ｅ
３７°３６′２１.７１″Ｎ 植被类型以碱蓬为主ꎬ株高 ０.２—０.６ ｍꎬ覆盖度约 １０％

１.３　 土壤理化性质测定

土壤 ｐＨ 用 ｐＨ 计测定经去离子水(土水比 １∶２.５)浸提 １５ ｍｉｎ 后的土样ꎻ土壤全盐量采用电导率计测定ꎻ
总氮(ＴＮ)用浓硫酸消解￣凯氏定氮法测定ꎻＦｅ３＋和 Ｍｎ４＋含量采用火焰原子吸收法测定ꎻＳＯ２－

４ 和 ＮＯ－
３ 含量采用

离子色谱法测定ꎻ土壤 ＮＯ－
２ 采用氯化钾浸出液￣分光光度计法进行测定ꎻ水解氮用碱解扩散法测定ꎻ全钾和全

钠用火焰光度法测量ꎻ全磷用分光光度法定量测定ꎮ
１.４　 土壤总 ＤＮＡ 提取、ＰＣＲ 扩增及测序

选用 Ｆａｓｔ ＤＮＡ ＳＰＩＮ Ｋｉｔ ｆｏｒ Ｓｏｉｌ 试剂盒提取土壤微生物基因总 ＤＮＡꎬ将提取得到的土壤 ＤＮＡ 溶解于

７０ μＬ无菌 ＴＥ 缓冲液中ꎬ具体提取过程按照试剂盒说明书进行操作ꎮ 电泳检测后ꎬ对 １６Ｓ ｒＲＮＡ Ｖ３＋Ｖ４(细
菌)区域进行扩增ꎬ细菌引物[１８] 序列为:３３８Ｆ ５′￣ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ￣３′及 ８０６Ｒ ５′￣ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧ
ＴＷＴＣＴＡＡＴ￣３′ꎬ使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ 测序平台ꎬ利用双末端测序(Ｐａｉｒｅｄ￣Ｅｎｄ)的方法ꎬ构建小片段文库进行
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图 １　 黄河三角洲湿地监测点

Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ ｓｉｔｅ ｉｎ ｔｈｅ Ｙｅｌｌｏｗ Ｒｉｖｅｒ ｄｅｌｔａ ｗｅｔｌａｎｄ

１６Ｓ ｒＲＮＡ测序ꎮ
１.５　 数据分析

通过对 Ｒｅａｄｓ 拼接过滤ꎬＯＴＵｓ(Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ)聚类(９７％)ꎬ并进行物种注释及丰度分析ꎬ揭
示样品的物种组成ꎮ 通过 α 多样性的五个指数ꎬ包括 ＣｏｖｅｒａｇｅꎬＳｉｍｐｓｏｎꎬＣｈａｏ１ꎬＡＣＥ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数分析样本

内的物种多样性ꎬ进一步对 β 多样性分析(Ｂｅｔａ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ)和显著物种差异进行分析ꎬ挖掘样品之间的差异ꎮ
本研究选择 ＵＰＧＭＡ(Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｐａｉｒ￣ｇｒｏｕｐ Ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ Ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ Ｍｅａｎ)分析物种组成相似度ꎮ

使用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ 和 Ａｄｏｂｅ Ｉｌｌｕｓｔｒａｔｏｒ １６.０(Ａｄｏｂｅ Ｓｙｓｔｅｍｓ Ｉｎｃ.ꎬ Ｓａｎ Ｊｏｓｅꎬ ＵＳＡ)进行数据统计和绘制图

形ꎮ 通过 Ａｌｐｈａ 多样性分析ꎬ统计了各样品的覆盖度、Ａｃｅ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数和 ｓｈａｎｎｏｎ 指数ꎮ 使用 ＱＩＩＭＥ 软

件进行 β 多样性分析来评估样品在物种复杂性方面的差异ꎮ 利用 ＳＰＳＳ１９.０( Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｂｕｓｉｎｅｓｓ Ｍａｃｈｉｎｅｓ
Ｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎꎬ Ａｒｍｏｎｋꎬ ＵＳＡ)软件ꎬ采用主成分分析(ＰＣＡ)和相关分析(ＣＡ)分析土壤理化性质间的关系ꎬ显著

性差异定义为 Ｐ<０.０５ꎮ 采用 Ｃａｎｏｃｏ ５.０(Ｍｉｃｒｏｃｏｍｐｕｔｅｒ Ｐｏｗｅｒꎬ Ｎｅｗ Ｙｏｒｋꎬ ＵＳＡ)软件分析土壤理化性质与土

壤细菌群落多样性之间的关系ꎬ识别影响湿地群落结构的主导因子ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 土壤和根际微生物样品测序结果

通过双末端测序(Ｐａｉｒｅｄ￣Ｅｎｄ)并优化后ꎬ１３ 个土样共获得 ８５３６７２ 条有效序列(Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ Ｔａｇｓ)ꎬＥｆｆｅｃｔｉｖｅ
Ｔａｇｓ 平均长度集中在 ４１１—４２１ ｂｐ 之间ꎬ占 ＰＥ Ｒｅａｄｓ 序列的 ８６.２８％ꎬ质量值≥３０ 的碱基约占总碱基数的

９５.５％—９６.０８％ꎮ 序列的长度和数量是将序列匹配到数据库从而产生基因注释的关键ꎬ保证了微生物物种多

样性分析的科学性、真实性ꎮ １３ 个土样中的微生物归属于 ２７ 门、５４ 纲、１４３ 目、２８２ 科、６２７ 属和 ７０５ 种ꎬ微生

物多样性指数和覆盖率见表 ２ꎮ 从表 ２ 可以看出ꎬ芦苇柽柳区(ＨＷ４￣２)的 ＯＴＵ 数最多ꎬ高于其他地区ꎮ 微生

物丰富度指数(Ｃｈａｏ １ 指数和 ＡＣＥ 指数)表明芦苇柽柳生长区的微生物丰度高于滩涂裸地(ＨＷ１￣１、ＹＷＳ２ 和

ＹＷＳ６)、碱蓬区(ＨＷ６￣１、ＹＷＳ３)和棉田区(ＨＷ５￣１)ꎬ海漫滩(ＹＷＳ２)中微生物丰度明显高于河漫滩(ＹＷＳ６)
和泥滩(ＨＷ１￣１)ꎮ

香农指数(Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ)是反映样本微生物多样性的另一种表现形式ꎬ从图 ２ 和表 ２ 可以看出土壤样品

中细菌的香农指数大约在 ４—５.５ 之间ꎬ而根际细菌香农指数范围约为 ０—４ꎬ说明土壤细菌群落结构和多样性

均明显大于植物根际细菌ꎮ 根际中 ＯＴＵ 丰富度的下降归因于根际过程的均质化作用ꎬ从而减少了生态位ꎮ
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图 ２　 样品香农指数曲线

Ｆｉｇ.２　 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ

表 ２　 微生物的多样性指数及覆盖率

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅｓ

样本
Ｓａｍｐｌｅ

操作分类单元
ＯＴＵ

多样性指数 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

覆盖率
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

ＨＷ１￣１ ４９７ ５１８.５４ ５１７.３ ０.０３６ ４.５８７ ０.９９９４

ＨＷ２￣１ ５４１ ５５７.７７ ６３１ ０.０２２ ４.７７８ ０.９９９３

ＨＷ３￣１ ５１３ ５３４.９６ ５４３.２７ ０.０１８ ５.０７９ ０.９９９

ＨＷ４￣１ ４４６ ５２５.８８ ５４０.２３ ０.０４６ ４.３４１ ０.９９８９

ＨＷ４￣２ ６２１ ６２９.２５ ６３６.７９ ０.０３９ ４.６８５ ０.９９９５

ＨＷ５￣１ ２９９ ３１７.２５ ３５３ ０.３２２ ２.３６６ ０.９９９６

ＨＷ６￣１ ４８３ ５１７.４１ ５３１.７５ ０.０２６ ４.８５３ ０.９９９

ＹＷＳ１ ４７７ ４９６.０１ ５５２.６ ０.０３４ ４.６４１ ０.９９９４

ＹＷＳ２ ５８５ ６０７.２９ ６４２ ０.０１９ ５.０４８ ０.９９９１

ＹＷＳ３ ４１０ ４１９.５２ ４２５.３３ ０.０３３ ４.２２２ ０.９９９６

ＹＷＳ４ ４４３ ５２７.９６ ４８８.０５ ０.０６５ ４.３２５ ０.９９９１

ＹＷＳ５ ５２６ ５３９.１１ ５５０.４７ ０.０１９ ４.７５１ ０.９９９５

ＹＷＳ６ ４６０ ４８８.３６ ５０２.２７２ ０.０２８ ４.７９６ ０.９９９２

ＨＷ２１５Ｐ１ ３７４ ３８６.３７ ３９０.７３ ０.２１１ ２.７０１ ０.９９９６

ＨＷ２１５Ｐ２ ３３９ ３５６.４７ ３６０.７９ ０.５１８ １.６３１ ０.９９９４

ＨＷ３１５Ｐ１ ５１０ ５２５.７１ ５５８.４６ ０.０８１ ３.７１９ ０.９９９４

ＨＷ３１５Ｐ２ ２９６ ３２０.５７ ３２７.８９ ０.６０７ １.３６７ ０.９９９４

ＨＷ４１５Ｐ ２０８ ２８９.０６ ２７５.０８ ０.５９１ １.０３７ ０.９９９０

ＨＷ４２５Ｐ １６５ ２２５.９６ ２２４.００ ０.７４０ ０.５３５ ０.９９９２

ＨＷ６１５Ｐ １９７ ４０４.３４ ３０９.４５ ０.４２１ １.２１６ ０.９９８９

ＹＷＳ１５Ｐ ３６４ ３８５.９６ ４１０.８７ ０.０７０ ３.８０２ ０.９９９４

ＹＷＳ３５Ｐ ４４３ ５４８.４３ ５４６.４７ ０.１３９ ３.０４４ ０.９９８３

　 　 ＯＴＵ:操作分类单位 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ

２.２　 微生物群落结构组成分析

在所有湿地土壤样本中ꎬ土壤微生物表现出较高的多样性(图 ３)ꎮ 样本的门水平分类中丰度前十的物种

组成基本一致ꎬ主要包括变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)、拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)、放线菌

门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、蓝藻菌门(Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉ)、疣微菌门(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ)、绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)、浮霉菌门

(Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ)、酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、软壁菌门(Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ)ꎬ其中ꎬ细菌分布以厚壁菌门、变形菌门、拟

７０１６　 １５ 期 　 　 　 李金业　 等:黄河三角洲滨海湿地微生物多样性及其驱动因子 　



ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｅｃｏｌｏｇｉｃａ.ｃｎ

杆菌门和放线菌门为主ꎬ这四种细菌门在各样本中合计占比高于 ９０％ꎬ这可能表明了它们在湿地中的稳定

性ꎬ这与之前变形杆菌门在黄河口数量最多的研究结果[１９￣２０]不同ꎮ 与土壤微生物相比ꎬ根际微生物的优势菌

群发生了变化(图 ３)ꎬ以蓝藻门细菌为主ꎬ丰度较高的菌群还有变形菌门、放线菌门和厚壁菌门ꎬ和占比约为

总菌群的 ９０％ꎬ特有的细菌为 Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａꎮ

图 ３　 样品中细菌群落门水平上的相对丰度

Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｓａｍｐｌｅｓ

图 ４ 为基于 Ｂｅｔａ 多样性分析得到的 ＵＰＧＭＡ 聚类树与属水平上细菌丰度的结合图ꎮ 在聚类树中ꎬ样品越

靠近ꎬ枝长越短ꎬ表示两个样品的物种组成越相似ꎮ 在土壤细菌群落结构中ꎬＹＷＳ３ 和 ＨＷ５￣１ 与其他采样点

细菌结构差异性最大ꎬＹＷＳ３ 中的细菌丰度排名前 １０ 的物种较少ꎬＨＷ５￣１ 以 Ｃｏｆｆｅａ＿ａｒａｂｉｃａ＿ ｃｏｆｆｅｅ 为主ꎮ
ＨＷ１￣１ 与 ＹＷＳ２ 物种组成相似ꎬ但与 ＹＷＳ６ 物种组成相似性较远ꎮ 油井附近采样点微生物结构也不同ꎬ
ＹＷＳ１ 细菌分布均匀ꎬ而 Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿ｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｆ＿ｍｕｒｉｂａｃｕｌａｃｅａｅ 在 ＹＷＳ５ 中丰度较高ꎮ 丰度检测前 １０ 的属包

括 Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ(乳酸菌属)、Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿ｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ ｆ＿ｍｕｒｉｂａｃｕｌａｃｅａｅ、Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ(红球菌属)、Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ
(双歧杆菌属)、Ｃｏｆｆｅａ＿ａｒａｂｉｃａ(咖啡属)、Ｔｈａｕｅｒａ(索氏菌属)、Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ(瘤胃球菌属)、Ｏｃｈｒｏｂａｃｔｒｕｍ(苍白

杆菌属)、Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ(黄杆菌属)、Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ＿Ｓｈｉｇｅｌｌａ(埃希氏杆菌属)ꎬ主要是属于厚壁菌门和酸杆菌门ꎮ
植物根际细菌中ꎬＨＷ３￣１５Ｐ１ 与 ＨＷ２￣１５Ｐ１ 的种群结构相似ꎬ以 Ｌｏｌｉｕｍ＿ｐｅｒｅｎｎｅ 为主ꎬ而其他根际细菌结构以

Ｃｏｆｆｅａ ＿ ａｒａｂｉｃａ ＿ ｃｏｆｆｅｅ 为 主ꎮ 丰 度 检 测 前 １０ 的 属 主 要 包 括 Ｃｏｆｆｅａ ＿ ａｒａｂｉｃａ ＿ ｃｏｆｆｅｅ、 Ｌｏｌｉｕｍ ＿ ｐｅｒｅｎｎｅ、
Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ( 假 交 替 单 胞 菌 属 )、 Ｏｒｙｚａ ＿ ｍｅｙｅｒｉａｎａ、 Ｖｉｂｒｉｏ ( 弧 菌 属 )、 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ( 链 霉 菌 属 )、
Ｐｈｏｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ(发光杆菌属)、Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ(假单胞菌属)、Ｍａｒｉｎｏｍｏｎａｓ(海单胞菌属)ꎬ主要是属于蓝藻门、变
形菌门和放线菌门ꎮ

黄河三角洲湿地微生物丰度和结构的差异性主要表现在同一生境类型不同采样点间微生物物种差异、不
同生境类型下微生物物种差异及同一采样点植物根系与土壤中微生物的差异ꎮ ＨＷ１￣１、ＹＷＳ２、ＹＷＳ６ 为漫滩

地ꎬ有少数植被覆盖ꎬ细菌门水平上的丰度大小顺序依次为厚壁菌门、变形菌门、拟杆菌门、放线菌门、蓝藻门ꎬ
ＹＷＳ５ 为油田附近滩涂ꎬ其细菌丰度依次为拟杆菌门、变形菌门、放线菌门、厚壁菌门和蓝藻门ꎮ 柽柳区

(ＨＷ４￣１、ＹＷＳ４)与植被混合区(ＨＷ２￣１、ＨＷ３￣１、ＨＷ４￣２)菌门丰度相近ꎬ依次为厚壁菌门、变形菌门、放线菌

门、拟杆菌门和蓝藻门ꎻ翅碱蓬覆盖区的优势菌群丰度差异较大ꎬ翅碱蓬(ＹＷＳ３)中变形菌门和拟杆菌门的丰

度高于 ＨＷ６￣１ꎬ厚壁菌门、放线菌门和蓝藻门的丰度则低于 ＨＷ６￣１ꎻ棉田(ＨＷ５￣１)以蓝藻菌门的产氧光细菌

纲为主ꎬ次优势类群为厚壁菌门、变形菌门和放线菌门ꎬ这一现象与植物根系的菌群结构极其相似ꎮ
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图 ４　 属水平上 ＵＰＧＭＡ 聚类树与柱状图组合图

Ｆｉｇ.４　 ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒ ｔｒｅｅ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｗｉｔｈ ｈｉｓｔｏｇｒａｍ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

ＵＰＧＭＡ:非加权组平均法 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｐａｉｒ￣ｇｒｏｕｐ Ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ Ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ Ｍｅａｎ

２.３　 土壤环境因子与土壤微生物群落结构的相关性分析

２.３.１　 土壤环境影响因子及其相关性分析

不同滨海湿地采样点土壤的主要环境因子见表 ３ꎮ 土壤 ｐＨ 值范围为 ７.７—９.０ꎬ表明研究区湿地土壤环

境呈弱碱性ꎮ 电导率与 Ｐ 和 Ｋ 外的环境因子呈正相关ꎬ环境因子中 ＳＯ２－
４ 和 ＮＯ－

３ 的相关性最高(表 ４ꎬＰ<
０.０１)ꎮ 水解氮含量变化较大(从 ６.９ ｍｇ / ｋｇ 到 ５２.７ ｍｇ / ｋｇ)ꎬ但与其他因子浓度无显著相关性ꎬ其中ꎬ水解氮

含量在芦苇区普遍较高ꎬ河漫滩区最低ꎬ这可能与植物和微生物的氮素转化有关ꎮ 所有样品中铁锰离子的含

量比例约维持在 ４０∶１—５０∶１ 之间ꎬ两者浓度与 ＳＯ２－
４ 浓度显著相关(表 ４ꎬＰ<０.０５)ꎬ无植被覆盖的漫滩区铁锰

含量较高ꎮ 阴离子中各样本的 ＮＯ－
３ 含量变化相对稳定ꎬ但芦苇柽柳地区的 ＳＯ２－

４ 和 ＮＯ－
２ 含量高于油田附近地

区ꎬ已有研究表明原油污染会改变土壤的理化性质[２１￣２２]ꎬ土壤微生物作为分解者修复油污地土壤时ꎬＳＯ２－
４ 和

ＮＯ－
２ 均可作为最终的电子受体ꎬ在生物降解中起到积极的作用ꎮ

２.３.２　 土壤环境因子与微生物群落多样性的相关性分析

通过主成分分析(ＰＣＡ)ꎬ揭示了土壤环境因子之间的相关关系ꎮ 这些变量用特征值>１ 分成五个主成分ꎬ
解释总方差的 ８７.６４％(表 ５)ꎮ ＰＣ１ 占总方差的 ３０.７６％ꎬ与部分阴离子( ＳＯ２－

４ 、ＮＯ－
３ )和金属阳离子(Ｆｅ３＋、

Ｍｎ４＋)呈强正相关ꎬ相关分析(ＣＡ)也呈显著相关(表 ４ꎬＰ<０.０５)ꎮ ＰＣ２ 占总方差的 ２１.２６％ꎬ与水解氮密切相

关ꎬ与其他营养物质相比表现出明显的差异ꎮ 占总方差 １３.６８％的 ＰＣ３ 对 ｐＨ 的因子负荷呈高度正相关ꎬＰＣ４
占总方差的 １１. ９２％ꎬ与电导率和 ＮＯ－

２ 相关性较高ꎬ但二者间的关系并不显著(表 ４)ꎮ ＰＣ５ 占总方差的

１０.２７％ꎬ高度相关的因子载荷主要是营养元素 Ｐ、Ｋ 和 Ｎａꎮ
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表 ３　 不同土壤的主要环境参数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｍａｉｎ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌｓ

样品
Ｓａｍｐｌｅ ｐＨ ＥＣ /

(ｍｓ / ｃｍ)
Ｆｅ３＋ /

(ｍｇ / ｇ)
Ｍｎ４＋ /

(ｍｇ / ｋｇ)
ＳＯ２－

４ /
(ｍｇ / ｇ)

ＮＯ－
３ /

(ｍｇ / ｇ)
ＮＯ－

２ /
(ｍｇ / ｇ)

ＨＮ /
(ｍｇ / ｋｇ)

Ｐ /
(ｍｇ / ｋｇ)

Ｋ /
(ｍｇ / ｋｇ)

Ｎａ /
(ｍｇ / ｋｇ)

ＨＷ１１ ８.１０ ５.８０ ２９.９７ ４７６.４７ ２.０７ １.２７ １.０３ ２４.４６ ６１３.２ １７６９０ １４９３５

ＨＷ２１ ７.９５ ０.６４ ２８.０３ ６８９.９２ ２.１７ １.４１ ３.２０ ２４.６０ ６３１.８ １６５８０ １４４５０

ＨＷ３１ ７.７１ ２.８０ ３９.５５ ５９７.９６ ２.４４ １.４３ ２.５３ ３５.１９ ６５４.８ １８０８５ １０２７０

ＨＷ４１ ７.８４ ７.３７ ２６.７８ ８８７.２８ ２.５４ １.２８ ０.７５ ２４.４９ ６６４.７ １６２８０ １８３４０

ＨＷ４２ ８.１１ ０.３８ ２８.１６ ５７３.８３ ２.１０ ０.６４ ０.６３ ２４.２３ ６９０.３ １４４２０ １７９５５

ＨＷ５１ ８.２１ ６.２９ ２３.２７ ６０４.８ ２.１２ ０.８６ ６.００ ４４.７５ ７０１.６ １３３１０ １２０００

ＨＷ６１ ７.８５ ０.２２ ２０.４４ ４６５.１９ ０.８８ ０.０６ ２.７７ ３８.２７ ７０４.２５ １７４２５ １１９７５

ＹＷＳ１ ７.９２ ３.８６ ２６.１４ ５２４.６１ ２.３２ ０.９０ ３.９８ ５２.７５ ８１６.５ １５９２０ １５２８０

ＹＷＳ２ ８.１１ １.１８ ３４.７９ ８７０.７１ ２.５０ １.３４ １.５３ ２４.７４ ７３５.６ １８５２５ １６２７０

ＹＷＳ３ ８.２０ ２.５４ ３５.４０ ８３８.６６ ２.２８ １.００ ２.２２ ６.８９ ８０９.６ １９４６０ １８４８０

ＹＷＳ４ ８.４４ ０.２８ ２２.１７ ５０１.５６ ２.０９ １.０４ １.３８ ２０.９８ ７５３.６ １７３００ １５１１５

ＹＷＳ５ ８.０３ ３.９２ ２２.４ ４６８.５８ １.８１ ０.４２ １.１５ １７.３８ ７５１.２ １６６８０ １９４１０

ＹＷＳ６ ８.９５ ０.４６ ２２.６２ ５２９.６５ ２.１６ ０.９３ ４.４１ １７.５８ ７０５.９ １６４５０ １６０００

　 　 ＥＣ:电导率 Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙꎻＨＮ:水解氮 Ｈｙｄｒｏｌｙｓｉｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

表 ４　 土壤环境因素的相关系数矩阵

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｍａｔｒｉｘ ｏｆ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

ｐＨ ＥＣ Ｆｅ３＋ Ｍｎ４＋ ＳＯ２－
４ ＮＯ－

３ ＮＯ２
２ ＨＮ Ｐ Ｋ Ｎａ

ｐＨ １.０００
ＥＣ －０.３１４ １.０００
Ｆｅ３＋ －０.３５０ ０.０４９ １.０００
Ｍｎ４＋ －０.１６９ ０.１８４ ０.５３８ １.０００
ＳＯ２－

４ ０.０５９ ０.３２０ ０.５９０∗ ０.５９４∗ １.０００
ＮＯ－

３ －０.０４３ ０.２２１ ０.６４７∗ ０.５３０ ０.８３４∗∗ １.０００
ＮＯ－

２ ０.２７０ ０.０３９ －０.２３５ －０.１６３ －０.０６２ －０.０６７ １.０００
ＨＮ －０.４１０ ０.２３８ －０.１６９ －０.３０２ －０.１３６ －０.１３７ ０.５１９ １.０００
Ｐ ０.１８９ －０.１６２ －０.１０２ －０.３４８ ０.０５６ ０.０１３ ０.１２３ ０ １.０００
Ｋ －０.０９１ －０.２４９ ０.５２８ ０.２６１ ０.２７７ ０.０３９ －０.４０５ －０.４８２ ０.１５５ １.０００
Ｎａ ０.２２３ ０.０７５ －０.０８４ －０.０８６ ０.３１７ ０.２３８ －０.５３３ －０.６３６∗ ０.３５３ ０.０７９ １.０００

　 　 ∗ Ｐ< ０.０５ꎻ ∗∗ Ｐ< ０.０１

表 ５　 土样的主成分分析和因子载荷

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｐｒｉｎｃｉｐｌｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｆａｃｔｏｒ ｌｏａｄｉｎｇｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

组成
Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ

总方差解释
Ｔｏｔａｌ ｖａｒｉａｎｃｅ ｉｎｔｅｒｐｒｅｔａｔｉｏｎ

初始特征值
Ｉｎｉｔｉａｌ ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅ

累积 / ％
Ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ

成分矩阵
Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｍａｔｒｉｘ

ＰＣ１ ＰＣ２ ＰＣ３ ＰＣ４ ＰＣ５

１ ３０.７５８ ３０.７５８ ｐＨ －０.１４９ －０.４８７ ０.５９１ ０.４８９ －０.３０１
２ ２１.２５６ ５２.０１４ ＥＣ ０.１７３ ０.４９１ ０.３０１ －０.６３１ －０.００４
３ １３.６８１ ６５.６９５ Ｆｅ３＋ ０.７９４ ０.２７８ －０.２７４ ０.２２４ ０.１８７
４ １１.９１９ ７７.６１４ Ｍｎ４＋ ０.７７２ ０.０６６ ０.１９０ －０.０６３ ０.２２４
５ １０.０２６ ８７.６４０ ＳＯ２－

４ ０.７６６ ０.２８３ ０.４９６ ０.０６４ ０.０１２
６ ４.４９２ ９２.１３２ ＮＯ－

３ ０.７７５ ０.４２９ ０.１５５ ０.２６２ －０.２３０
７ ４.２０６ ９６.３３８ ＮＯ－

２ －０.４７５ ０.４４４ ０.４４８ ０.４６７ ０.１９７
８ ２.０３６ ９８.３７５ ＨＮ －０.５１０ ０.７３４ －０.００９ －０.０６３ ０.３２７
９ ０.９５８ ９９.３３３ Ｐ －０.０８５ －０.４３４ ０.３０１ ０.０６１ ０.８２０

１０ ０.５５５ ９９.８８９ Ｋ ０.５４１ －０.３３１ －０.５２５ ０.３１１ ０.２２５
１１ ０.１１１ １００.０００ Ｎａ ０.３６３ －０.６９２ ０.３４４ －０.４７４ ０.０２５

　 　 ＰＣ:主成分 Ｐｒｉｎｃｉｐｌｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
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通过 ＲＤＡ 分析ꎬ探讨了微生物群落结构与土壤环境因子之间的相关性ꎮ 土壤样品的环境因子包括电导

率、水解氮、ｐＨ 、ＳＯ２－
４ 、ＮＯ－

３、ＮＯ
－
２、Ｆｅ３＋、Ｍｎ４＋、Ｐ、Ｋ 和 Ｎａꎮ 分析结果表明ꎬ门和属水平上土壤环境因子的解释率

分别为 ８９.７％和 ８６.８％(图 ５)ꎬＫ(２３.４％)、ＮＯ－
２(１１.８％)、Ｍｎ４＋(９.８％)和 Ｎａ(８.０％)是解释门水平群落结构变

化和微生物组成的重要因素ꎬ四者之间的相关性较高(Ｐ<０.０５)ꎻ属水平上的关键影响因素为 Ｆｅ３＋(１４.５％)、
ＮＯ－

２(１１.９％)、Ｎａ(９.９％)和 ＮＯ－
３(９.２％)ꎬ(Ｐ<０.０５)ꎮ 因此ꎬ主要影响湿地土壤细菌群落结构的环境因子有

ＮＯ－
３、ＮＯ

－
２、Ｆｅ３＋、Ｍｎ４＋、Ｋ 和 Ｎａꎮ

图 ５　 门和属水平细菌群落结构与环境变量的 ＲＤＡ 排序图

Ｆｉｇ.５　 Ｏｒｄｉｎａｔｉｏｎ ｄｉａｇｒａｍｓ ｆｒｏｍ ＲＤＡ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ

样本用圆圈表示ꎻ环境因素用带箭头的红线表示ꎻ微生物群落结构用带箭头的蓝线表示ꎻ ＲＤＡ:冗余分析 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ

３　 讨论

３.１　 土壤和根际微生物群落结构特征

湿地土壤具有较厚的有机质层ꎬ其温度和氧含量比其他类型的土壤更稳定ꎬ使得湿地细菌群落具有相对

稳定的组成以保证其生态功能ꎬ这就解释了不同类型的湿地土壤中菌群结构的相似性[２３]ꎮ 在门和属水平上ꎬ
微生物群落存在差异ꎬ土壤中细菌以变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌门为主ꎬ但在不同类群中仍存在明显的类群

丰度差异ꎬ如 ＨＷ５￣１ 中蓝藻菌门的丰度较高ꎬＹＷＳ３ 中变形菌门的丰度较高ꎬＹＷＳ５ 中拟杆菌门的丰度较高ꎮ
同时ꎬ细菌的丰度和结构还受到植被的影响ꎬ植物多样性可以用来预测土壤微生物群落的多样性ꎮ 黄河三角

洲典型的芦苇区、柽柳区、碱蓬区及漫滩裸地中菌群丰度表现出明显的差异ꎮ 根际中丰度较高的细菌包括蓝

藻门、变形菌门和放线菌门ꎬ其中蓝藻门的平均丰度达到 ５０％以上ꎮ
湿地是碳氮循环的重要发生场所ꎮ 土壤样品优势菌群中的厚壁菌门常参与有机质的分解和微生物固氮

过程[２４]ꎬ据报道ꎬ厚壁菌门受土壤 ｐＨ、粘土含量、Ｃ / Ｎ 比和海拔的影响[２５]ꎬ厚壁菌门内的芽胞杆菌和梭状芽

胞杆菌在碳水化合物代谢中起着重要作用[２６]ꎻ变形菌门是翅碱蓬区的主要类群ꎬ在其他植被区也普遍分布ꎬ
这是由于其成员的快速生长速度和代谢多样性ꎮ 本研究中检测到的变形菌主要是 γ￣变形菌、α￣变形菌和 δ￣
变形菌纲ꎬβ￣变形菌纲在湿地中的相对丰度均低于 １％ꎬ这与之前的研究报道ꎬ从淡水沉积物到高盐沉积物ꎬ
土壤中 β￣变形菌纲的相对丰度很高[２７] 不同ꎮ β￣变形菌主要与海水及沉积物的 ＮＨ＋

４ 氧化相关ꎮ γ￣变形菌纲

由大量的化能无机自养和光能无机自养的硫氧化型细菌组成ꎬ纲中的假交替单胞菌属于海洋细菌ꎬ能够在盐

水条件下降解烃类ꎬ去除铵态氮和硝酸盐ꎬ在海水和沉积物中广泛分布[２８]ꎮ δ￣变形菌作为门中最大的类群ꎬ
已经在 咸 水 环 境 和 淡 水 生 态 位 中 被 发 现ꎬ 并 参 与 了 硫 的 循 环[２９]ꎮ δ￣变 形 菌 纲 中 的 脱 硫 叠 菌 属

(Ｄｅｓｕｌｆｏｓａｒｃｉｎａ)、脱硫叶菌属(Ｄｅｓｕｌｆｏｂｕｌｂｕｓ)、脱硫球菌属(Ｄｅｓｕｌｆｏｃｏｃｃｕｓ)等以及具有其它生理特征的厌氧细

菌ꎬ如还原三价铁的地杆菌属(Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ)、反硝化作用的 Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ(红球菌属) [３０]是湿地甲烷厌氧氧化过程

１１１６　 １５ 期 　 　 　 李金业　 等:黄河三角洲滨海湿地微生物多样性及其驱动因子 　
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的重要参与者ꎬ对湿地硫和碳循环有很大的影响[３１￣３３]ꎮ 拟杆菌门的细菌与有机物的吸收和利用关系密切ꎬ它
能够降解聚合物ꎬ是环境中碳循环的重要参与者[３４]ꎮ 放线菌门[３５] 和厚壁菌门的细菌也是有机物的主要降解

者ꎬ能够降解复杂有机物ꎬ在湿地净化方面起到重要作用ꎮ 根际微生物多样性与植被的生长密切相关ꎬ植被能

够提高微生物多样性和土壤肥力[３６]ꎬ通过培养这些有利于植物存活和生长的微生物ꎬ对黄河三角洲退化湿地

的生物修复具有指导意义ꎮ
３.２　 微生物群落与环境因子的相关性

土壤电导率可以间接地反映土壤含盐量ꎮ 以往的研究表明ꎬ盐度是控制细菌丰度和多样性并驱动细菌群

落垂直和水平的主要因素[３７￣３８]ꎬ与本研究中门水平结果一致ꎮ 本研究中盐度对门水平的细菌有一定的影响ꎬ
但在属水平上影响不明显ꎮ 细菌丰富度和多样性对盐度的反应显示出不同的模式ꎬ随着盐度的增加ꎬ细菌的

丰富度和多样性没有单调变化[３９]ꎮ 在滨海湿地ꎬ土壤盐分由水文学确定ꎬ水文波动会改变微生物群落[４０]ꎮ
因此ꎬ潮汐环境可能是造成黄河三角洲滨海湿地细菌多样性以及群落结构差异的部分原因ꎮ ＲＤＡ 分析结果

表明ꎬｐＨ 对细菌群落结构影响较小ꎬ但 ｐＨ 值对细菌群落的影响尚未达成共识ꎮ Ｍｅｔａ 分析的结果表明ꎬ土壤

的 ｐＨ 值和其他化学变量对细菌的分布只产生很小的影响[３８]ꎬ而 Ｗｅｉ 等[４１] 确定 ｐＨ 值在决定太湖周围森林

根际土壤细菌多样性方面起着关键作用ꎮ 在门水平上ꎬ营养盐 Ｋ、Ｎａ 和 Ｎ(ＮＯ－
２ ￣Ｎ、水解氮)是影响微生物群

落的主要因子ꎬ但 Ｐ 对微生物群落的影响不显著ꎬ营养盐因子之间的相互作用机制和对微生物群落的影响方

式还需进一步深入研究ꎮ Ｍｎ４＋和 Ｆｅ３＋对门和属水平的细菌群落结构也有显著影响ꎮ 此外ꎬＲＤＡ 结果还显示

了所有土壤样品之间的关系ꎬ样本符号之间的距离表示物种组成的差异度ꎮ 小空间尺度上ꎬ微生物群落多样

性受植被根系的影响较大[４２]ꎬ根系为微生物提供了良好的生存条件ꎬ如孔隙空间、低分子量有机物、氧化还原

条件和 ｐＨ 值等[８]ꎬ而大空间尺度上还受到当地环境条件和空间因素的影响[４３￣４４]ꎮ
土壤微生物群落结构的差异主要受土壤、植被理化性质的影响ꎬ其中碳氮比、含水量、有机碳、全氮、有效

磷、有效钾等对土壤微生物多样性有极显著影响[４５￣４６]ꎮ 金属元素 Ｆｅ 和 Ｍｎ 与植物根系氧化膜的形成密切相

关[４７]ꎬ氧化能力强的根际附近土壤也能发生氧化作用形成氧化膜ꎬ可能是造成植物根系与土壤细菌丰度差异

的原因之一ꎮ 与营养相关的环境因子ꎬ如 ＮＯ－
２、ＮＯ

－
３ 和水解氮与细菌群落的相关性较高ꎬ是解释门和属水平差

异的关键因素ꎮ 因此ꎬ营养盐和盐度可能是限制湿地土壤微生物生长的因素ꎬ植被对土壤大部分的环境因子

都有影响ꎬ对细菌群落结构的形成也具有重要作用ꎬ其中对油井附近区域的土壤细菌影响最明显ꎬ这值得我们

进一步去研究ꎮ

４　 结论

本研究利用高通量测序技术研究了我国黄河三角洲滨海湿地土壤和植物根际细菌群落的丰度和结构ꎬ揭
示了环境因子与湿地土壤中微生物群落结构组成的内在联系ꎬ主要结论如下:

(１)湿地土壤和植物根际中优势菌群结构存在差异ꎮ 土壤细菌分布以厚壁菌门、变形菌门、拟杆菌门和

放线菌门为主ꎬ在各样本中合计占比高于 ９０％ꎻ根际细菌丰度较高的为蓝藻门、变形菌门、放线菌门和厚壁菌

门ꎬ土壤微生物的丰度和多样性显著大于根际细菌ꎬ在属水平上土壤和植物菌群结构的差异更明显ꎮ
(２)裸地、芦苇、柽柳和碱蓬等不同生境类型条件下细菌的物种组成存在差异ꎮ 微生物丰富度指数表明

芦苇柽柳生长区的微生物丰度高于滩涂裸地、碱蓬区和棉田区ꎬ海漫滩中微生物丰度明显高于河漫滩和泥滩ꎮ
(３)土壤环境因子含量与生境类型有关ꎬ植被覆盖区 Ｍｎ４＋和 Ｆｅ３＋的含量低于滩涂裸地ꎬ芦苇区水解氮含

量普遍较高ꎬ油田 附近地区 ＳＯ２－
４ 和 ＮＯ－

２ 含量较低ꎮ ＲＤＡ 分析表明ꎬ土壤 ｐＨ 值对细菌群落影响低于其他环

境因素ꎬ营养盐 Ｋ、Ｎａ 和 Ｎ(ＮＯ－
２ ￣Ｎ、水解氮)和金属离子 Ｍｎ４＋和 Ｆｅ３＋与细菌群落的相关性较高ꎬ在门水平上ꎬ

营养盐 Ｋ、Ｎａ 和 Ｎ(ＮＯ－
２ ￣Ｎ、水解氮)是影响微生物群落的主要因子ꎮ

本研究有助于了解黄河三角洲滨海湿地土壤和植物根际的细菌分布特征ꎬ研究微生物不同功能之间存在

的内在联系ꎬ维护三角洲湿地生态系统稳定性、生物多样性和遗传多样性ꎮ
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