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１１００ ｍｍꎬ滩涂湿地面积 ４５.３３×１０４ ｈｍ２ꎬ是典型的潮滩湿地生态系统ꎮ
研究地由海向陆依次分布有淤泥质光滩、互花米草群落、藨草群落、盐地碱蓬群落、芦苇群落(图 １)ꎬ区域

内人类活动干扰小ꎬ生态序列完整ꎬ具有典型性与代表性ꎮ

图 １　 研究区域采样点示意图

Ｆｉｇ.１　 Ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｏｉｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ

１.２　 样品采集

２０２０ 年 ８ 月ꎬ在盐城保护区核心区的淤泥质光滩(ＭＦ)、互花米草群落(ＳＡ)、藨草群落(ＳＴ)、盐地碱蓬群

落(ＳＳ)、芦苇群落(ＰＡ)的典型地段分别设置采样点ꎬ每个样点设 １ ｍ×１ ｍ 的样方 ４ 个ꎬ调查样地植物群落特

征(表 １)ꎻ完成地上调查后ꎬ在每个样方内用混合采样法分别采集 ０—１０ ｃｍ(表层)、１０—３０ ｃｍ(中层)、３０—
６０ ｃｍ(深层)的土样ꎬ保存于装有干冰的保温箱中ꎬ用于土壤微生物群落分析ꎮ 同时采集 ０—１０ ｃｍ 常规土壤

样品ꎬ环刀法测定土壤容重ꎬ烘干法测定土壤含水量ꎬ土壤盐度用 ＤＤＳ￣ ３０７ 电导率仪测定电导率(土水比

１ ∶５)ꎬ按照公式换算为土壤盐度[２２]ꎬ采用重铬酸钾容量法￣外加热法测定土壤总有机碳ꎬ流动分析仪测定土壤

总氮ꎬ碱熔￣钼锑抗分光光度法测定土壤总磷ꎮ

表 １　 采样点基本信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｏｉｎｔｓ

样地类型
Ｓａｍｐｌｅ ｔｙｐｅｓ

植物特征
Ｐｌａｎｔ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

土壤理化性质
Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ

地上生物量 /
(ｇ / ｍ２)

平均株
高 / ｍ 盖度 / ％

容重 /
(ｇ / ｍ３)

含水量 / ％ 盐度 / ‰ 总有机碳 /
(ｇ / ｋｇ)

总氮 /
(ｇ / ｋｇ)

总磷 /
(ｇ / ｋｇ)

ＭＦ — — — １.３７±０.１０ａ ３０.２０±２.２２ｃ ４.４０±０.５０ｂ １.７３±０.１９ｄ ０.２８±０.０５ｄ ０.６９±０.０５ａ

ＳＡ １２８０.８１±１５.８０ １.７５±０.１１ １００ １.４３±０.０９ａ ３１.５２±０.５７ｂ ２.０４±０.２１ｃ ７.１１±０.６３ａ ０.５２±０.０６ｂ ０.６９±０.０１ａ

ＳＴ ３４.１６±６.６０ ０.６７±０.０６ ３０ １.２７±０.０４ａ ３６.７０±１.２３ａ ３.９１±０.８６ｂ ５.３４±０.９４ｂ ０.６６±０.０４ａ ０.６３±０.０５ａｂ

ＳＳ ２１５.３０±１２.９０ ０.３２±０.０３ ４０ １.３６±０.０４ａ ２７.３６±１.９８ｃ ８.０２±１.６６ａ ３.４９±０.５０ｃ ０.２８±０.０７ｃ ０.６０±０.０２ｂ

ＰＡ ７５４.０４±２４.４８ １.０５±０.３１ １００ １.３２±０.１２ａ ３８.３３±３.６９ｄ ２.３０±０.８７ｃ ５.４９±０.７５ｂ ０.３３±０.０６ｃ ０.５７±０.０２ｃ

　 　 ＭＦ:淤泥质光滩 ＭｕｄｆｌａｔꎻＳＡ:互花米草群落 Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａꎻＳＴ:藨草群落 Ｓｃｉｒｐｕｓ ｔｒｉｑｕｅｔｅｒꎻＳＳ:盐地碱蓬群落 Ｓｕａｅｄａ ｓａｌｓａꎻＰＡ:芦苇群落

Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓꎻ不同小写字母表示同一列不同群落间土壤理化性质差异显著(Ｐ<０.０５)
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１.３　 土壤微生物测序

本文采用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 扩增子测序技术对土壤样本进行分析ꎮ 使用试剂盒(Ｍａｇｎｅｔｉｃ Ｓｏｉｌ Ａｎｄ Ｓｔｏｏｌ ＤＮＡ
Ｋｉｔ)提取土壤样本基因组 ＤＮＡꎬ利用琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 的纯度和浓度ꎬ取适量的样本 ＤＮＡ 于离心管

中ꎬ使用无菌水稀释样本至 １ ｎｇ / μＬꎮ 以稀释后的基因组 ＤＮＡ 为模板ꎬ利用使用带 Ｂａｒｃｏｄｅ 的特异引物 ３４１Ｆ
(ＣＣＴＡＹＧＧＧＲＢＧＣＡＳＣＡＧ)和 ８０６Ｒ(ＧＧＡＣＴＡＣＮＮＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴ)对 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的 Ｖ３—Ｖ４ 区进行 ＰＣＲ
扩增ꎮ 根据 ＰＣＲ 产物浓度进行等量混样ꎬ充分混匀后使用 ２％的琼脂糖凝胶电泳检测 ＰＣＲ 产物ꎬ对目的条带

使用 ＱＩＡＧＥＮ 公司提供的胶回收试剂盒回收产物ꎮ 使用 ＴｒｕＳｅｑ􀳏 ＤＮＡ ＰＣＲ￣Ｆｒｅｅ Ｓａｍｐｌｅ Ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 建库

试剂盒进行文库构建ꎬ构建好的文库经过 Ｑｕｂｉｔ 和 ｑＰＣＲ 定量ꎬ文库合格后ꎬ使用 ＮｏｖａＳｅｑ６０００ 进行上机测序ꎮ
对测序得到样本数据的 Ｒｅａｄｓ 进行拼接得到原始数据ꎬ经 Ｔａｇｓ 过滤、去除嵌合体序列后ꎬ得到有效数据ꎮ

对所有样本的有效数据进行 ＯＴＵｓ 聚类和物种分类分析ꎬ测序及物种注释工作委托诺禾致源生物科技有限公

司完成ꎮ
１.４　 数据处理与分析

均匀度(Ｓｈａｎｎｏｎ)、Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数是估算样品中微生物多样性的指数ꎬ群落多样性越高ꎬ物种分布

越均匀ꎬ指数值越大ꎮ ＯＴＵ 数目指数(ＡＣＥ、Ｃｈａｏ１)在生态学中被用来估算物种总数ꎬ可以评估样品中微生物

群落的丰富度ꎮ 系统发育多样性指数(ＰＤ ｗｈｏｌｅ ｔｒｅｅ)指数反映群落内物种的亲缘关系ꎬ指数越大说明物种对

进化历史保存的差异越大ꎮ
使用 Ｑｉｉｍｅ １.９.１ 计算物种数目(Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ)、Ｃｈａｏ１ꎬＳｈａｎｎｏｎꎬＳｉｍｐｓｏｎꎬＡＣＥꎬＰＤ ｗｈｏｌｅ ｔｒｅｅ 指数ꎬ测

序深度指数(Ｇｏｏｄｓ ｃｏｖｅｒａｇｅ)ꎬ利用 ＳＰＳＳ ２０.０ 进行单因素方差分析ꎬ利用 Ｐｙｔｈｏｎ 语言根据 ＦＡＰＲＯＴＡＸ 数据库

进行微生物群落功能预测ꎬ利用 Ｒ 语言完成 ＯＴＵ 主坐标分析(ＰＣｏＡ)、主成分分析(ＰＣＡ)ꎬ利用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０１９
完成作图ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 土壤微生物群落组成特征

对五种湿地土壤进行高通量测序ꎬ平均每个样品测得 ９１１９７ 条 ｔａｇｓꎬ经过质控平均得到 ８３４８８ 条有效数

据ꎬ质控有效数据量达 ６４７３４ 条ꎬ质控有效率达 ７１.２９％ꎮ 以 ９７％的一致性将序列聚类成为 ＯＴＵｓꎬ共得到

２２３０５ 个 ＯＴＵｓꎬ然后对 ＯＴＵｓ 序列进行物种注释ꎮ 各样本的文库覆盖率均在 ０.９７８ 以上ꎬ测序结果能够很好地

反映土壤中微生物群落的真实情况ꎮ
分析盐城滩涂湿地土壤微生物 ＯＴＵｓ 分布情况(图 ２、图 ３)发现ꎬ淤泥质光滩和藨草群落土壤深层特有微

生物种数量最多ꎻ芦苇群落三个层次中土壤表层特有微生物种数量最多ꎬ深层最少ꎻ互花米草和盐地碱蓬群落

表现为土壤表层特有微生物种数量最多ꎬ中层特有微生物的种类数量最少ꎮ 五种类型群落总体而言土壤

ＯＴＵｓ 数量表现为淤泥质光滩特有 ＯＴＵｓ 种类最多ꎬ表层土壤中藨草群落特有 ＯＴＵｓ 数量最少ꎬ盐地碱蓬群落

次之ꎬ中层土壤盐地碱蓬群落特有 ＯＴＵｓ 数量最少ꎬ深层土壤中芦苇群落特有 ＯＴＵｓ 数量最少ꎬ盐地碱蓬群落

次之ꎬ在土壤 ３ 个层次中ꎬ盐地碱蓬特有 ＯＴＵｓ 种类数量均处于较低水平ꎮ
在界水平上ꎬ古菌相对丰度变化范围为 １.２０％—７.６８％(图 ４)ꎮ 互花米草群落古菌相对丰度表现为深层

土壤最高(３.６５％)、中层土壤最低(２.５７％)ꎬ其余群落表现为中层土壤古菌相对丰度最高ꎬ各层次古菌相对丰

度差异不显著ꎮ 盐城滨海湿地中古菌相对丰度表现为盐地碱蓬群落>芦苇群落>互花米草群落>藨草群落>淤
泥质光滩ꎬ盐地碱蓬群落中古菌比例显著高于其他群落ꎮ

不同群落土壤微生物在门分类水平上相对丰度排名前十的物种种类基本一致(图 ４)ꎬ优势细菌门主要有

变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ)、绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)等ꎬ优势

古菌门主要包括泉古菌门(Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ)和纳古菌门(Ｎａｎｏａｒｃｈａｅｏｔａ)ꎮ 变形菌门的相对丰度最高(２３％—
４１％)ꎬ在互花米草群落中变形菌门相对丰度显著高于其他类型群落ꎮ 古菌中的泉古菌门和纳古菌门相对丰

９３３２　 ６ 期 　 　 　 王钰祺　 等:盐城滨海滩涂湿地典型植物群落土壤微生物组成与结构特征 　



ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｅｃｏｌｏｇｉｃａ.ｃｎ

图 ２　 不同土壤层次微生物 ＯＴＵｓ分布

Ｆｉｇ.２　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＯＴＵｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ

ＭＦ:淤泥质光滩 ＭｕｄｆｌａｔꎻＳＡ:互花米草群落 Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａꎻＳＴ:藨草群落 Ｓｃｉｒｐｕｓ ｔｒｉｑｕｅｔｅｒꎻＳＳ:盐地碱蓬群落 Ｓｕａｅｄａ ｓａｌｓａꎻＰＡ:芦苇群落

Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ

度高ꎬ且在盐地碱蓬群落中的相对丰度显著高于其他类型群落ꎮ 弯曲杆菌(Ｃａｍｐｉｌｏｂａｃｔｅｒｏｔａ)、拟杆菌门、脱硫

菌门(Ｄｅｓｕｌｆｏｂａｃｔｅｒｏｔａ)在淤泥质光滩相对丰度最高ꎬ酸杆菌门、绿弯菌门在盐地碱蓬群落相对丰度最高ꎬ在互

花米草和淤泥质光滩的相对丰度显著低于其他群落ꎬＭＢＮＴ１５ 在藨草群落相对丰度最高ꎮ
基于 ＦＡＰＲＯＴＡＸ 功能预测结果(图 ５)发现ꎬ无氧光自养含硫氧化、暗硫化氧化、硝化作用、好氧氨氧化、

硝酸盐还原等作用主要集中于互花米草群落ꎻ氮呼吸、硝酸盐呼吸、硫化物呼吸、硫酸盐呼吸等作用主要集中

于芦苇群落ꎻ亚硫酸盐呼吸作用主要集中于淤泥质光滩ꎻ光养、光能自养、光合异养等作用主要集中于盐地碱

蓬群落ꎻ碳氢化合物降解、芳香族化合物降解、尿素分解、芳烃降解、发酵作用等主要集中于藨草群落ꎮ 在

ＰＣＡ 分析中ꎬ淤泥质光滩和互花米草群落距离更为接近ꎬ微生物群落功能相似ꎬ本土植被藨草、盐地碱蓬、芦
苇群落的微生物群落功能相似ꎮ
２.２　 土壤微生物群落多样性分析

基于测序结果ꎬ分别计算不同群落土壤微生物多样性指数(表 ２)ꎮ 由 Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数可以看出表

层土壤中芦苇、互花米草群落的微生物多样性显著高于其他类型群落ꎻ中层土壤各群落微生物多样性差异不

显著ꎻ深层土壤中ꎬ互花米草群落微生物多样性最低ꎮ 淤泥质光滩、藨草以及盐地碱蓬群落土壤深层微生物多

样性显著高于表层微生物多样性ꎬ而互花米草及芦苇群落土壤微生物多样性表现为表层最高ꎮ
淤泥质光滩、盐地碱蓬群落微生物丰富度表现为深层>表层>中层ꎬ互花米草及芦苇群落表现为表层土壤

微生物丰富度最高ꎬ除藨草群落土壤深层微生物丰富度显著高于表层外ꎬ其余群落不同层次土壤微生物丰富

度差异不显著ꎮ 表层土壤中微生物丰富度表现为芦苇>淤泥质光滩>互花米草>盐地碱蓬>藨草ꎻ中层土壤中

淤泥质光滩>芦苇>藨草>互花米草>盐地碱蓬ꎬ各类型群落间差异不显著ꎻ深层土壤中淤泥质光滩>藨草>互
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图 ３　 不同群落微生物 ＯＴＵｓ分布

Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＯＴＵｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

花米草>芦苇>盐地碱蓬ꎬ淤泥质光滩与藨草群落差异性不显著ꎬ显著高于其他类型群落ꎮ
ＰＤ ｗｈｏｌｅ ｔｒｅｅ 指数表现为淤泥质光滩、藨草群落深层显著高于表层ꎬ其余群落不同层次间差异不显著ꎮ

表层土壤中芦苇群落 ＰＤ ｗｈｏｌｅ ｔｒｅｅ 指数最大ꎬ藨草最低ꎻ中层土壤各类群落差异不显著ꎻ深层土壤中淤泥质光

滩该指数显著大于其他群落ꎮ
综上ꎬ淤泥质光滩、藨草、盐地碱蓬群落深层多样性最高ꎬ互花米草、芦苇群落表层多样性最高ꎮ 土壤表层

芦苇群落多样性最高ꎬ淤泥质光滩、互花米草群落其次ꎬ中层及深层土壤中淤泥质光滩多样性最高ꎮ 五种群落

中ꎬ互花米草群落土壤微生物多样性指数在三个层次间差异不显著ꎬ其余群落土壤微生物多样性指数在表深

层间存在显著差异ꎮ
２.３　 土壤微生物群落组成特征的主坐标分析

为了更直观的显示不同群落中土壤微生物的相似性及差异性ꎬ基于 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ、Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ
距离对土壤微生物群落、细菌群落、古菌群落进行 ＰＣｏＡ 分析(图 ６)ꎮ Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 基于物种之间的进

化关系ꎬ只考虑序列是否在群落中出现进行距离矩阵的计算ꎬ而 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 将序列的丰度纳入考虑ꎬ能
够区分物种丰度的差别ꎬＰＣｏＡ 分析图中样本点距离越接近ꎬ微生物群落结构越相似ꎮ
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图 ４　 土壤细菌及古菌组成及门水平物种组成

Ｆｉｇ.４　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ａｒｃｈａｅａ ａｎｄ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ

组别中 １:０—１０ ｃｍ 土层ꎻ２:１０—３０ ｃｍ 土层ꎻ３:３０—６０ ｃｍ 土层

表 ２　 土壤微生物多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ

组别
Ｇｒｏｕｐ

物种数目
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ
ｓｐｅｃｉｅｓ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ
ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ
ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１
ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

ＰＤ ｗｈｏｌｅ
ｔｒｅｅ 指数
ＰＤ ｗｈｏｌｅ
ｔｒｅｅ ｉｎｄｅｘ

测序深度
Ｇｏｏｄｓ

ｃｏｖｅｒａｇｅ

表层 ＭＦ１ ４５２３Ａａ ９.５８８ＢＣｂ ０.９９２Ｂｂ ５１８０.４９６Ａａ ５３０９.９２６ＡＢａ ３１４.２１６ＡＢｂ ０.９７８
Ｓｕｒｆａｃｅ ｌａｙｅｒ ＳＡ１ ４３４７ＡＢａ ９.９６５ＡＢａ ０.９９６Ａａ ５１３４.６９ＡＢａ ５２９０.５４ＡＢａ ３０９.３２５ＡＢａ ０.９７８

ＳＴ１ ３３８０Ｂｂ ９.１６２Ｃｂ ０.９９３Ｂａ ３８８４.６６６Ｃｂ ４００３.６６１Ｃｂ ２５５.９４Ｃｂ ０.９８４
ＳＳ１ ３８６０Ｂａ ９.３９３Ｃａ ０.９９２Ｂｂ ４４０６.５２４ＢＣａ ４５３５.８２６ＢＣａ ２８７.０６５ＢＣａ ０.９８２
ＰＡ１ ４６４９Ａａ １０.２Ａａ ０.９９７Ａａ ５３０７.７７７Ａａ ５４２２.２３７Ａａ ３３４.４０４Ａａ ０.９７９

中层 ＭＦ２ ４４５２Ａａ ９.６４８Ａａｂ ０.９９３Ａａｂ ５０６８.５０３Ａａ ５１８９.７１４Ａａ ３１６.９８３Ａａｂ ０.９７９
Ｍｉｄｄｌｅ ｌａｙｅｒ ＳＡ２ ３７３０Ａａ ８.９１１Ａａ ０.９８１Ａａ ４３０９.５２９Ａａ ４４４４.８６５Ａａ ２８４.１８１Ａａ ０.９８２

ＳＴ２ ３８９５Ａａｂ ９.５４９Ａａｂ ０.９９４Ａａ ４４６５.７３４Ａａｂ ４５９１.２Ａａｂ ２９１.１９３Ａａｂ ０.９８２
ＳＳ２ ３７２１Ａａ ９.３４６Ａａ ０.９９４Ａａｂ ４２４５.１８６Ａａ ４３９２.５０９Ａａ ２７９.６１６Ａａ ０.９８２
ＰＡ２ ４１４５Ａａ ９.６１９Ａａｂ ０.９９４Ａｂ ４７５３.８６４Ａａ ４８８７.３２５Ａａ ３１６.７１７Ａａ ０.９８０

深层 ＭＦ３ ４７１８Ａａ ９.８７５Ａａ ０.９９４Ａａ ５２８７.１６２Ａａ ５４２９.１０６Ａａ ３４６.７８６Ａａ ０.９７９
Ｄｅｅｐ ｌａｙｅｒ ＳＡ３ ４０４７Ｂａ ９.４１４Ｂａ ０.９９２Ｂａ ４６６７.２７１Ｂａ ４８０８.７３６Ｂａ ２９７.９７２Ｂａ ０.９８０

ＳＴ３ ４３１２ＡＢａ ９.８６３Ａａ ０.９９６Ａａ ４９５４.９９３ＡＢａ ５０７１.３１４ＡＢａ ３０１.０４７Ｂａ ０.９８０
ＳＳ３ ３９６２Ｂａ ９.４８５Ｂａ ０.９９５Ａａ ４５６２.００６Ｂａ ４７２３.７１Ｂａ ２９８.５２６Ｂａ ０.９８０
ＰＡ３ ４００１Ｂａ ９.５６２ＡＢｂ ０.９９４Ａｂ ４５９４.６０６Ｂａ ４７２４.８０３Ｂａ ３００.５２８Ｂａ ０.９８１

　 　 组别中 １:０—１０ ｃｍ 土层ꎻ２:１０—３０ ｃｍ 土层ꎻ３:３０—６０ ｃｍ 土层ꎻ同列中不同大写字母表示同一层次不同植物群落间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ不

同小写字母表示同一群落不同层次间差异显著(Ｐ<０.０５)
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图 ５　 ＦＡＰＲＯＴＡＸ 功能预测热图及不同群落功能多样性的主成分分析

Ｆｉｇ.５　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ＦＡＰＲＯＴＡＸ ａｎｄ ＰＣＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

根据 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 分析结果(图 ６)ꎬ总体来看ꎬ盐地碱蓬与芦苇群落的土壤微生物群落结构相似ꎬ
二者占据 ＰＣｏＡ 右下角ꎬ与光滩、互花米草群落相隔一定距离呈现三角状分布ꎬ土壤微生物群落结构差异较

大ꎬ这四种群落土壤三个层次的样本点距离接近ꎬ微生物群落结构相似ꎮ 而藨草群落土壤表层样本点与互花

米草群落距离接近ꎬ深层样本点与盐地碱蓬及芦苇群落距离接近ꎬ中层样本点贯穿表深层ꎮ 在土壤微生物中

占比大的土壤细菌分布情况与总体情况相似ꎬ各群落古菌群距离相对接近ꎬ群落间古菌群落结构相近ꎮ
根据 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 分析结果(图 ６)ꎬ总体而言表现为光滩土壤微生物群落结构与其余四种群落土壤

微生物群落的差异性大ꎮ 对群落土壤细菌的分析中ꎬ光滩独自占据一点ꎬ与其余群落土壤细菌结构存在一定

差异ꎬ本土植被藨草、盐地碱蓬、芦苇群落各样点聚为一群ꎬ互花米草群落样本点靠近本土植物群落群ꎬ与本土

植物群落土壤细菌群落结构相似ꎮ 土壤古菌群表现为所有群落距离均接近ꎬ差异较小ꎮ
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图 ６　 不同群落不同层次土壤微生物 ＯＴＵ 水平的主坐标分析

Ｆｉｇ.６　 ＰＣｏＡ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＯＴＵ ｌｅｖｅｌ) ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

综上ꎬＵｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 分析结果与 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 分析结果中ꎬ光滩与 ４ 种植物群落的细菌群落结构

均存在差异ꎬ植被覆盖与否是土壤微生物群落结构产生差异性主要驱动力之一ꎬ与细菌特有种的出现有关ꎬ同
时影响了细菌群落优势种的相对丰度ꎬ而四种植物群落细菌群落结构的差异主要在不考虑物种丰度的分析结

果中体现ꎬ植被种类的不同主要作用于细菌特有种的出现ꎬ从而导致群落土壤细菌群落结构的差异ꎬ对微生物

群落优势种相对丰度的影响较小ꎮ

３　 讨论

３.１　 不同植物群落土壤微生物群落结构及多样性的差异

在一定空间尺度的相似环境条件下ꎬ不同植被覆盖类型初步决定了微生物群落的组成[２３]ꎮ 植被凋落物

及其根系分泌物的特性不同ꎬ对土壤微生物的作用不同[２４—２５]ꎬ土壤微生物群落组成及结构存在差异ꎮ 在黄河

三角洲滨海湿地的研究发现ꎬ裸地、芦苇、柽柳和碱蓬等不同植被覆盖区域下土壤微生物丰度及多样性存在差
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异[４]ꎮ 李秋霞等[２６]在盐城大丰滨海滩涂的研究发现各湿地细菌群落微生物多样性指数表现为芦苇湿地>盐
地碱蓬湿地>互花米草湿地>原始光滩地ꎮ

本研究结果发现光滩与植物群落土壤微生物群落结构差异较大ꎬ主要体现在土壤细菌种类及丰度的差

异ꎮ 不同类型植物群落土壤古菌群落结构相似ꎬ在相对丰度上存在差异ꎬ互花米草作为外来物种ꎬ与本土植被

盐地碱蓬、芦苇的土壤微生物群落结构存在差异ꎬ主要体现在细菌种类的不同ꎮ 此外ꎬ藨草群落土壤表层微生

物群落结构与互花米草群落相似ꎬ深层与盐地碱蓬、芦苇群落相似ꎮ 藨草作为本土植被ꎬ原有土壤环境及微生

物群落与盐地碱蓬、芦苇群落相似ꎬ互花米草入侵后ꎬ藨草斑块四周湿地被互花米草覆盖ꎬ群落表层土壤环境

与互花米草土壤环境类似ꎬ二者土壤微生物群落结构相似ꎮ
基于上述结果ꎬ淤泥质光滩与植物群落土壤微生物群落差异显著ꎬ差异大于不同植物群落间土壤微生物

群落组成结构的差异ꎻ只考虑物种有无时ꎬ互花米草群落土壤微生物群落在组成特征上ꎬ虽与藨草群落的表层

土壤微生物群落相近ꎬ但与淤泥质光滩、盐地碱蓬与芦苇群落显著不同ꎬ形成彼此间差异最大的三个类群ꎬ表
明互花米草群落显著改变了土壤微生物群落物种组成与结构ꎬ可能对群落生态功能、底栖生物多样性等产生

影响ꎬ有必要对互花米草入侵对群落功能、代谢等的影响及其作用机制等进一步研究ꎮ
３.２　 不同土壤层次土壤微生物结构及多样性特征

相关研究发现ꎬ土壤微生物群落多样性还会受到土壤深度的影响ꎮ 左平等[２７] 在盐城国家级自然保护区

核心区对土壤微生物功能多样性的研究发现芦苇滩和互花米草滩微生物的活性和多样性最高ꎬ其次为青蛤滩

和泥螺滩ꎬ碱蓬滩的数值最低ꎬ并且发现亚表层土壤中微生物活性高于表层土壤ꎮ 有研究发现微生物活性与

土壤层含水量正相关[２８]ꎬ左平等认为微生物的多样性和活性显著正相关ꎬ表层土壤在退潮后遭曝晒ꎬ土壤水

分降低ꎬ植被稀疏的碱蓬滩受到曝晒的影响更为明显ꎬ从而导致了微生物群落活性和多样性的差异[２７]ꎮ 刘芳

等的研究发现ꎬ土壤细菌和古菌结构呈现出规律的层状分布ꎬ细菌和古菌群落的种类和多样性都存在着较大

的差异ꎬ不同层次土壤在氧气供给、土壤理化性质及植物根系作用等方面差异显著ꎬ导致了微生物群落结构的

差异性[２９]ꎮ
本研究中淤泥质光滩、藨草及盐地碱蓬群落表现为土壤深层微生物群落多样性最高ꎬ而互花米草及芦苇

群落的土壤表层微生物群落多样性最高ꎬ互花米草群落土壤三个层次间微生物群落多样性差异不显著ꎬ其余

群落土壤表深层部分微生物群落多样性指数存在显著差异ꎮ 同一植物群落的不同土壤层次间ꎬ微生物群落差

异相对较小ꎬ三个层次土壤的优势种群种类没有发生显著变化ꎮ 一般地ꎬ优势微生物分布广泛ꎬ扩散能力

强[３０]ꎬ不同层次土壤距离接近ꎬ扩散限制低ꎬ有利于优势菌群在垂直剖面上形成相似性ꎬ而根系条件及动物扰

动等不同ꎬ层次间存在一定的环境异质性ꎬ维持了层次间不同的土壤微生物群落组成及多样性ꎮ 刘芳等[２９]的

研究中土壤深度达到 ２８５ ｃｍꎬ与本研究相比ꎬ不同层次土壤异质性更显著ꎬ土壤微生物群落结构呈现层状分

布规律ꎮ
综合比较发现ꎬ不同土壤深度下微生物群落结构和多样性的差异小于植被类型不同导致的土壤微生物群

落结构和多样性的差异ꎮ 不同群落水文条件及植物根系生物量的分布特征应是影响不同植物群落对应的土

壤生物群落组成与结构特征差异的重要原因ꎮ 植被对土壤微生物结构具有主动选择性ꎬ通过根际活动及凋落

物输入等改变土壤环境ꎬ影响微生物类群丰度或多样性ꎬ部分不利于植物生长的微生物种类减少甚至消失ꎬ形
成有利于自身生长的微生物群落结构ꎬ导致不同植物群落土壤微生物群落组成结构与多样性产生差异ꎬ可能

导致微生物群落功能产生差异ꎮ 这对于揭示互花米草生物多样性效应ꎬ提高对本土底栖生物生物多样性支持

及生境修复等ꎬ提供一定参考ꎮ
３.３　 互花米草群落对土壤微生物群落组成与结构特征的影响

有研究发现ꎬ互花米草入侵后的土壤ꎬ其 ｐＨ、氮、磷含量等因素与微生物群落结构相关的性质与本土植被

存在差异[３１—３２]ꎬ互花米草群落地上部分密度大ꎬ根系发达ꎬ对土壤微生物群落结构有着显著影响[３３]ꎬＬｉｎ 等在

鳝鱼滩湿地的研究发现ꎬ与本土植被芦苇和秋茄相比ꎬ互花米草对湿地细菌群落结构的影响更大[３４]ꎮ 九段沙
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湿地中互花米草群落土壤酸杆菌门相对丰度显著高于海三棱藨草群落ꎬ绿弯菌门相对丰度显著降低[３５]ꎮ 郑

洁等[１２]在闽江河口湿地的研究发现ꎬ与被入侵的红树林土壤相比ꎬ互花米草群落土壤中革兰氏阳性细菌、真
菌含量显著提高ꎬ革兰氏阴性细菌、放线菌含量降低ꎮ

本研究中ꎬ互花米草群落土壤微生物群落古菌比例显著低于盐地碱蓬群落ꎬ与其余群落差异不显著ꎻ在门

水平上互花米草群落与其余群落优势门种类一致ꎬ部分优势门微生物的相对丰度存在差异ꎬ其中变形菌门相

对丰度显著高于其他群落ꎬ酸杆菌门和绿弯菌门相对丰度显著低于本土植物群落ꎬ高于淤泥质光滩ꎮ 互花米

草群落土壤微生物群落在结构组成上与藨草群落表层土壤微生物群落相似ꎬ与淤泥质光滩土壤微生物群落结

构差异较大ꎬ但在功能类群上ꎬ互花米草群落与淤泥质光滩微生物群落功能更相似ꎬ而三种本土植物群落在土

壤微生物群落功能上更相似ꎮ 总体上ꎬ互花米草的生态入侵对土壤主要优势门微生物种类影响较小ꎬ但部分

优势门微生物相对丰度显著改变ꎬ在功能群上与本土植被存在较大差异ꎮ
研究地土壤微生物群落结构特征与植物群落空间分布序列呈现对应关系ꎬ显示土壤微生物与地上植被联

系紧密ꎮ 一般地ꎬ植物分泌物、根际活动以及水文条件的不同ꎬ其土壤条件存在显著差异ꎬ应是导致植物群落

间土壤微生物群落物种组成与结构差异的重要原因ꎮ 本研究中ꎬ不同群落土壤理化性质存在显著差异ꎬ其中

互花米草群落地上生物量大ꎬ根系发达ꎬ土壤有机碳含量显著高于其余群落ꎬ总氮含量仅低于藨草群落ꎬ总磷

含量与淤泥质光滩、藨草群落相对一致ꎬ显著高于盐地碱蓬和芦苇群落(表 １)ꎬ与群落土壤微生物组成与结构

特征具一定的对应性ꎮ
有研究认为互花米草能够影响土壤碳、氮、磷等的循环ꎬ改变部分有利于自身生长的微生物类群含量ꎬ迅

速扩张实现入侵[１２]ꎬ但土壤微生物是否促进互花米草入侵ꎬ仍需进一步研究ꎻ而基于土壤微生物功能特征类

群的生物多样性分析ꎬ对理解不同群落生态功能特征ꎬ特别是互花米草入侵的生态功能效应ꎬ研发互花米草群

落的生态修复技术等ꎬ可提供必要的理论参考ꎬ如土壤生态功能修复的土壤微生物途径的探索等ꎮ

４　 结论

本文以盐城滩涂五种典型类型湿地为研究对象ꎬ通过 １６Ｓ ｒＲＮＡ 扩增子测序技术测定 ０—１０ ｃｍ、１０—３０
ｃｍ、３０—６０ ｃｍ 深度土壤微生物群落的组成与结构特征ꎬ对不同群落土壤微物生物多样性的差异性进行了研

究ꎬ主要研究结果有:
(１)植被类型影响土壤微生物群落结构及多样性ꎮ 植物群落土壤微生物群落结构存在差异ꎬ主要体现在

细菌群落的不同ꎬ土壤古菌群落结构差异较小ꎮ 有无植被覆盖间土壤微生物群落结构差异较大ꎬ光滩与植被

覆盖湿地土壤细菌种类及相对丰度上均存在差异ꎮ 表层土壤中芦苇群落微生物多样性最高ꎬ中层土壤中五种

群落差异不显著ꎬ深层土壤中淤泥质光滩微生物多样性最高ꎮ
(２)土壤层次对土壤微生物群落结构及多样性影响较小ꎮ 同一群落ꎬ不同层次土壤微生物群落结构相

似ꎬ淤泥质光滩、藨草及盐地碱蓬群落土壤深层微生物群落多样性最高ꎬ而互花米草及芦苇群落土壤表层的微

生物群落多样性最高ꎮ 土壤层次对土壤微生物群落结构及多样性影响小于不同植物群落类型的影响ꎮ
(３)互花米草入侵影响土壤微生物群落结构ꎬ土壤主要优势门微生物种类未改变ꎬ部分优势门微生物相

对丰度显著改变ꎬ变形菌门相对丰度显著高于其他群落ꎬ酸杆菌门和绿弯菌门相对丰度显著低于本土植物群

落ꎬ高于淤泥质光滩ꎮ 互花米草作为外来物种ꎬ土壤微生物群落结构与淤泥质光滩、盐地碱蓬和芦苇群落有显

著差异ꎬ在功能类群上ꎬ与本土植物群落微生物群落也存在差异ꎮ

参考文献(Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ):

[ １ ]　 刘银银ꎬ 李峰ꎬ 孙庆业ꎬ 谢永宏. 湿地生态系统土壤微生物研究进展. 应用与环境生物学报ꎬ ２０１３ꎬ １９(３): ５４７￣５５２.
[ ２ ] 　 刘占锋ꎬ 傅伯杰ꎬ 刘国华ꎬ 朱永官. 土壤质量与土壤质量指标及其评价. 生态学报ꎬ ２００６ꎬ ２６(３): ９０１￣９１３.
[ ３ ] 　 邵颖ꎬ 刘长海. 土壤微生物与植被、温度及水分关系的研究进展. 延安大学学报: 自然科学版ꎬ ２０１７ꎬ ３６(４): ４３￣４８.
[ ４ ] 　 Ｌｉ Ｊ Ｙꎬ Ｃｈｅｎ Ｑ Ｆꎬ Ｌｉ Ｑꎬ Ｚｈａｏ Ｃ Ｓꎬ Ｆｅｎｇ Ｙ. Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ

６４３２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　



ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｅｃｏｌｏｇｉｃａ.ｃｎ

Ｙｅｌｌｏｗ Ｒｉｖｅｒ Ｄｅｌｔａ Ｗｅｔｌａｎｄꎬ Ｃｈｉｎａ. Ｃｈｅｍｏｓｐｈｅｒｅꎬ ２０２１ꎬ ２７４: １２９９６７.
[ ５ ] 　 张杰ꎬ 胡维ꎬ 刘以珍ꎬ 葛刚ꎬ 吴兰. 鄱阳湖湿地不同土地利用方式下土壤微生物群落功能多样性. 生态学报ꎬ ２０１５ꎬ ３５(４): ９６５￣９７１.
[ ６ ] 　 纪立东ꎬ 郭鑫年ꎬ 孙权ꎬ 王锐. 宁夏引黄灌区不同土地利用方式土壤微生物群落多样性研究. 生态环境学报ꎬ ２０２０ꎬ ２９(３): ５１６￣５２４.
[ ７ ] 　 Ｌｉａｎｇ Ｙ Ｍꎬ Ｐａｎ Ｆ Ｊꎬ Ｈｅ Ｘ Ｙꎬ Ｃｈｅｎ Ｘ Ｂꎬ Ｓｕ Ｙ Ｒ. Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ￣ｆｉｘｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ａ Ｋａｒｓｔ ｒｅｇｉｏｎ. Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌꎬ ２０１６ꎬ ２３(１８): １８４８２￣１８４９１.
[ ８ ] 　 Ａｔｔｉｗｉｌｌ Ｐ Ｍꎬ Ａｄａｍｓ Ｍ Ａ. Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｙｃｌｉｎｇ ｉｎ ｆｏｒｅｓｔｓ. Ｎｅｗ Ｐｈｙｔｏｌｏｇｉｓｔꎬ １９９３ꎬ １２４(４): ５６１￣５８２.
[ ９ ] 　 Ｙａｎｇ Ｄ Ｗꎬ Ｚｈａｎｇ Ｍ Ｋ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｌａｎｄ￣ｕｓｅ ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎ ｆｒｏｍ ｐａｄｄｙ ｆｉｅｌｄ ｔｏ ｏｒｃｈａｒｄ ｆａｒｍ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ.

Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１４ꎬ ６４: ３０￣３９.
[１０] 　 杨官品ꎬ 男兰ꎬ 贾海波ꎬ 朱艳红ꎬ 刘英杰ꎬ 张凯. 土壤细菌遗传多样性及其与植被类型相关性研究. 遗传学报ꎬ ２０００ꎬ ２７(３): ２７８￣２８２.
[１１] 　 周虹霞ꎬ 刘金娥ꎬ 钦佩. 外来种互花米草对盐沼土壤微生物多样性的影响———以江苏滨海为例. 生态学报ꎬ ２００５ꎬ ２５(９): ２３０４￣２３１１.
[１２] 　 郑洁ꎬ 刘金福ꎬ 吴则焰ꎬ 洪伟ꎬ 何中声ꎬ 蓝亦琦ꎬ 刘思迪. 闽江河口红树林土壤微生物群落对互花米草入侵的响应. 生态学报ꎬ ２０１７ꎬ ３７

(２１): ７２９３￣７３０３.
[１３] 　 布乃顺ꎬ 杨骁ꎬ 郭昊ꎬ 杨亚利ꎬ 赵忆惠ꎬ 马放ꎬ 李博ꎬ 方长明ꎬ 闫卓君. 互花米草入侵对长江河口湿地 ＣＨ４排放的影响. 中国环境科学ꎬ

２０１８ꎬ ３８(１０): ３９４９￣３９５８.
[１４] 　 解雪峰ꎬ 孙晓敏ꎬ 吴涛ꎬ 蒋国俊ꎬ 濮励杰ꎬ 项琦. 互花米草入侵对滨海湿地生态系统的影响研究进展. 应用生态学报ꎬ ２０２０ꎬ ３１(６):

２１１９￣２１２８.
[１５] 　 高建华ꎬ 杨桂山ꎬ 欧维新. 互花米草引种对苏北潮滩湿地 ＴＯＣ、ＴＮ 和 ＴＰ 分布的影响. 地理研究ꎬ ２００７ꎬ ２６(４): ７９９￣８０８.
[１６] 　 夏雯雯ꎬ 李想ꎬ 王钰祺ꎬ 徐驰ꎬ 刘茂松. 互花米草与盐地碱蓬群落交错带土壤因子的梯度变化特征. 南京林业大学学报: 自然科学版ꎬ

２０２１ꎬ ４５(３): ３７￣４４.
[１７] 　 王磊ꎬ 何冬梅ꎬ 江浩ꎬ 丁晶晶. 江苏滨海湿地生态系统服务功能价值评估. 生态科学ꎬ ２０１６ꎬ ３５(５): １６９￣１７５.
[１８] 　 Ｃｕｉ Ｊꎬ Ｃｈｅｎ Ｘ Ｐꎬ Ｎｉｅ Ｍꎬ Ｆａｎｇ Ｓ Ｂꎬ Ｔａｎｇ Ｂ Ｐꎬ Ｑｕａｎ Ｚ Ｘꎬ Ｌｉ Ｂꎬ Ｆａｎｇ Ｃ Ｍ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅꎬ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ

ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｓｕｌｆａｔｅ ｒｅｄｕｃｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｌｏｎｇ ａ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎａｌ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｏｆ ｃｏａｓｔａｌ ｓａｌｔ ｍａｒｓｈｅｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ. Ｗｅｔｌａｎｄｓꎬ ２０１７ꎬ ３７( ２):
２２１￣２３２.

[１９] 　 周军ꎬ 肖炜ꎬ 钦佩. 互花米草入侵对盐沼土壤微生物生物量和功能群的影响. 南京大学学报: 自然科学版ꎬ ２００７ꎬ ４３(５): ４９４￣５００.
[２０] 　 姚斌ꎬ 钱晓刚ꎬ 于成志ꎬ 刘成志. 土壤微生物多样性的表征方法. 贵州农业科学ꎬ ２００５ꎬ ３３(３): ９１￣９２.
[２１] 　 Ｙｏｕｓｓｅｆ Ｎꎬ Ｓｈｅｉｋ Ｃ Ｓꎬ Ｋｒｕｍｈｏｌｚ Ｌ Ｒꎬ Ｎａｊａｒ Ｆ Ｚꎬ Ｒｏｅ Ｂ Ａꎬ Ｅｌｓｈａｈｅｄ Ｍ Ｓ. Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｅｓｔｉｍａｔｅｓ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｕｓｉｎｇ ｎｅａｒｌｙ

ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ａｎｄ ｓｉｍｕｌａｔｅｄ ｐｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ￣ｇｅｎｅｒａｔｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｉｎ １６Ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ￣ｂａｓｅｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｓｕｒｖｅｙｓ. Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２００９ꎬ ７５(１６): ５２２７￣５２３６.

[２２] 　 刘广明ꎬ 杨劲松ꎬ 姜艳. 江苏典型滩涂区地下水及土壤的盐分特征研究. 土壤ꎬ ２００５ꎬ ３７(２): １６３￣１６８.
[２３] 　 毕江涛ꎬ 贺达汉. 植物对土壤微生物多样性的影响研究进展. 中国农学通报ꎬ ２００９ꎬ ２５(９): ２４４￣２５０.
[２４] 　 Ｓａｖｉｌｌｅ Ｗａｉｄ Ｊ. Ｄｏｅｓ ｓｏｉｌ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｄｅｐｅｎｄ ｕｐｏｎ ｍｅｔａｂｉｏｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓ? Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ １９９９ꎬ １３(２): １５１￣１５８.
[２５] 　 Ｙａｎ Ｊ Ｆꎬ Ｗａｎｇ Ｌꎬ Ｈｕ Ｙꎬ Ｔｓａｎｇ Ｙ Ｆꎬ Ｚｈａｎｇ Ｙ Ｎꎬ Ｗｕ Ｊ Ｈꎬ Ｆｕ Ｘ Ｈꎬ Ｓｕｎ Ｙ. Ｐｌａｎｔ ｌｉｔｔｅｒ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｓｅｌｅｃｔｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ａｎｄ

ｉｎ ｔｕｒｎ ｄｒｉｖｅｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｓｅｑｕｅｓｔｒａｔｉｏｎ ｃａｐａｂｉｌｉｔｙ. Ｇｅｏｄｅｒｍａꎬ ２０１８ꎬ ３１９: １９４￣２０３.
[２６] 　 李秋霞ꎬ 郭加汛ꎬ 周晓辉ꎬ 何也ꎬ 刘叶楠ꎬ 许斌ꎬ 赵耕毛. 江苏盐城大丰滨海滩涂典型湿地土壤细菌群落结构分析. 南京农业大学学报ꎬ

２０１９ꎬ ４２(６): １１０８￣１１１７.
[２７] 　 左平ꎬ 欧志吉ꎬ 姜启吴ꎬ 刘明. 江苏盐城原生滨海湿地土壤中的微生物群落功能多样性分析. 南京大学学报: 自然科学ꎬ ２０１４ꎬ ５０(５):

７１５￣７２２.
[２８] 　 Ｇｏｒｄｏｎ Ｈꎬ Ｈａｙｇａｒｔｈ Ｐ Ｍꎬ Ｂａｒｄｇｅｔｔ Ｒ Ｄ. Ｄｒｙｉｎｇ ａｎｄ ｒｅｗｅｔｔｉｎｇ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅａｃｈｉｎｇ. Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ

ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ ２００８ꎬ ４０(２): ３０２￣３１１.
[２９] 　 刘芳ꎬ 叶思源ꎬ 汤岳琴ꎬ 滝川清ꎬ 木田建次ꎬ 吴晓磊. 黄河三角洲湿地土壤微生物群落结构分析. 应用与环境生物学报ꎬ ２００７ꎬ １３(５):

６９１￣６９６.
[３０] 　 贺纪正ꎬ 葛源. 土壤微生物生物地理学研究进展. 生态学报ꎬ ２００８ꎬ ２８(１１): ５５７１￣５５８２.
[３１] 　 Ｌｉｎ Ｇ Ｍꎬ Ｈｅ Ｙ Ｎꎬ Ｌｕ Ｊ Ｇꎬ Ｃｈｅｎ Ｈꎬ Ｆｅｎｇ Ｊ Ｘ. Ｓｅａｓｏｎａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｄ

ｂｙ Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ ｉｎｖａｓｉｏｎ ａｎｄ Ｋａｎｄｅｌｉａ ｏｂｏｖａｔａ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ. Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ ２０２１ꎬ ７９７: １４９２１３.
[３２] 　 Ｗａｎｇ Ｌꎬ Ｙｕａｎ Ｊ Ｈꎬ Ｗａｎｇ Ｙꎬ Ｂｕｔｔｅｒｌｙ Ｃ Ｒꎬ Ｔｏｎｇ Ｄ Ｌꎬ Ｚｈｏｕ Ｂꎬ Ｌｉ Ｘ Ｚꎬ Ｚｈａｎｇ Ｈ Ｂ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｅｘｏｔｉｃ Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ａｎｄ ｃａｒｂｏｎ ｐｏｏｌｓ ａｎｄ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｃｏａｓｔａｌ ｗｅｔｌａｎｄｓ. ＡＣＳ Ｏｍｅｇａꎬ ２０２１ꎬ ６(８): ５７３０￣５７３８.
[３３] 　 Ｒａｖｉｔ Ｂꎬ Ｅｈｒｅｎｆｅｌｄ Ｊ Ｇꎬ Ｈａｇｇｂｌｏｍ Ｍ Ｍ. Ａ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｓｅｄｉｍｅｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ ａｎｄ Ｓｐａｒｔｉｎａ

ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ ｉｎ ｔｗｏ ｂｒａｃｋｉｓｈ ｗｅｔｌａｎｄｓ ｏｆ Ｎｅｗ Ｊｅｒｓｅｙ. Ｅｓｔｕａｒｉｅｓꎬ ２００３ꎬ ２６(２): ４６５￣４７４.
[３４] 　 Ｌｉｎ Ｙ Ｘꎬ Ｈｕ Ｈ Ｗꎬ Ｙａｎｇ Ｐꎬ Ｙｅ Ｇ Ｐ. Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｈａｓ ａ ｇｒｅａｔｅｒ ｉｍｐａｃｔ ｔｈａｎ ｎｏｎ￣ｎａｔｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ ａｎｄ Ｋａｎｄｅｌｉａ

ｏｂｏｖａｔａꎬ ｏｎ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌａｇｅｓ ｉｎ ａｎ ｅｓｔｕａｒｉｎｅ ｗｅｔｌａｎｄ. Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ ２０２２ꎬ ８２２: １５３５１７.
[３５] 　 Ｈｅ Ｃ Ｑꎬ Ｗａｎｇ Ｘ Ｘꎬ Ｗａｎｇ Ｄ Ｙꎬ Ｚｈａｏ Ｚ Ｚꎬ Ｗａｎｇ Ｆ Ｆꎬ Ｃｈｅｎｇ Ｌ Ｙꎬ Ｆｅｎｇ Ｈ Ｙꎬ Ｚｈａｎｇ Ｐ. Ｉｍｐａｃｔ ｏｆ Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅ ｇａｓ ｅｍｉｓｓｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ Ｊｉｕｄｕａｎｓｈａ ｗｅｔｌａｎｄ ｏｆ Ｃｈｉｎａ. Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２０２１ꎬ １６８: １０４１６８.

７４３２　 ６ 期 　 　 　 王钰祺　 等:盐城滨海滩涂湿地典型植物群落土壤微生物组成与结构特征 　


