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随机过程在盐城滨海滩涂湿地土壤细菌群落构建中的
作用

石子菊，王晓瑶，程雪菲，张晴晴，徐　 驰，刘茂松∗

南京大学生命科学学院，南京　 ２１００２３

摘要：土壤细菌的群落组成与结构特征主要由基于生态位理论的确定性过程和基于中性理论的随机过程共同塑造。 基于

１６ＳｒＲＮＡ 基因高通量测序数据，应用中性群落模型，对随机过程在盐城滨海滩涂湿地 ４ 种典型生境土壤细菌群落构建中的作用

进行了研究。 结果显示：（１）应用中性群落模型（ＮＣＭ）可将土壤细菌分为随机分布型、广分布型和窄分布型三种类型。 所研究

生境土壤细菌群落的广分布型类群大部分为弯曲杆菌门和变形菌门，窄分布型优势类群为变形菌门、拟杆菌门等，而随机分布

型优势类群为变形菌门、脱硫菌门、绿弯菌门等，不同分布型优势类群存在一定差异。 （２）在所研究的典型生境中，土壤细菌群

落组成和结构特征在土壤表层和中层较相似，与深层差异较大；不同植被类型群落间，淤泥质光滩土壤细菌的 α 多样性指数最

低，互花米草群落细菌 α 多样性最高，两种生境下的广分布类群与随机分布类群均较多；盐地碱蓬群落和芦苇群落细菌 α 多样

性差异较小，窄分布型类群数量均较多。 （３）不同生境间，随机分布类群的组成和群落结构基本一致，而广分布型和窄分布型

类群的组成与结构存在较大差异。 总体上，随机过程主导淤泥质光滩和互花米草群落土壤细菌群落的构建，在盐地碱蓬与芦苇

群落中，随机过程的作用相对较小；土壤细菌群落结构差异主要体现在广分布型类群和窄分布型类群的群落组成与结构特

征上。
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细菌作为土壤微生物中数量最多、丰度最高的类群［１］，是滨海湿地生态系统的重要组成部分，参与有机

质降解、碳氮循环等生态过程［２］，对维持湿地生态功能具有重要意义。 土壤细菌对环境变化敏感，其组成结

构及空间分布特征易受植物种类［３］、水文条件、土壤理化性质［４］等自然因子的影响。 植物通过凋落物及根系

分泌物影响土壤的养分有效性，不同种类的植物，其凋落物和根系分泌物分解释放的物质存在较大差异，影响

微生物群落组成结构及多样性［５—６］。
研究群落构建机制有利于揭示不同生境中土壤细菌群落结构及生物多样性特征。 一般认为，微生物群落

的构建主要受基于生态位理论的确定性过程和基于中性理论的随机过程的共同作用［７］。 确定性过程主要由

于环境的过滤作用和生物的互作效应，形成与生物的栖息地偏好和适应能力有关的群落组成特征［８—９］；同时，
由于生物个体的出生、死亡、迁移扩散等过程的随机性［１０—１１］，随机过程对群落构建也有重要影响。 微生物群

落构建机制可通过方差分解分析［７］、零模型［６］、Ｓｌｏａｎ 中性群落模型（Ｎｅｕｔｒａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｍｏｄｅｌ， ＮＣＭ） ［１２—１３］等

方法分析随机过程和确定性过程对群落构建的相对贡献率。 有研究通过方差分解分析和零模型等方法发现，
在中国东部不同纬度地区玉米田和稻田土壤中，环境效应在微生物群落构建过程中的作用大于扩散限制作

用［１４］。 Ｃｈｅｎ 等［６］通过中性模型等方法在红树林湿地生态系统中研究发现随机过程主导土壤细菌和古菌的

群落构建。 另有研究利用中性模型研究河流真核微生物群落构建机制，发现旱、雨两季的微生物群落构建均

由随机过程主导［７］。
盐城滨海湿地是我国最大的淤泥质潮滩湿地，分布有互花米草 （ Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ） 群落、芦苇

（Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ）群落和盐地碱蓬（Ｓｕａｅｄａ ｓａｌｓａ）群落等典型滩涂植被［１５］，彼此间土壤微生物组成与结

构［１］、土壤细菌的丰富度及多样性［１６］存在较大差异。 研究不同植物群落间土壤细菌群落组成及结构特征差

异的成因机制对滨海湿地生态修复与保护等有重要意义。 本研究以江苏盐城滨海滩涂湿地典型生境为研究

对象，通过 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因高通量测序技术，结合中性群落模型分析，比较随机过程对不同类型群落与土壤层

次细菌群落构建的作用与差异，以期探究盐城滨海湿地典型生境中不同分布型土壤细菌的组成特征，分析不

同分布型类群对土壤细菌群落差异性的指示作用。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况与采样设计

盐城滨海湿地，是典型的潮滩湿地生态系统，位于江苏省沿海地区，湿地气候由亚热带向暖温带过渡，年
均温 １３．８ ℃，年均降水量 １０２３．８ ｍｍ，滩涂湿地面积约 ４５３３ ｋｍ２。 本研究采样地包括江苏盐城湿地珍禽国家

级自然保护区核心区（以下简称盐城保护区核心区）、大丰麋鹿国家级自然保护区（以下简称大丰保护区）和
东台条子泥围堰区。 盐城保护区核心区（１１９°５３′Ｅ—１２１°１８′Ｅ，３２°４８′Ｎ—３４°２９′Ｎ）北至新洋港河，南至斗龙

港河，西至海堤公路，该地以丹顶鹤为主要保护物种，面积约为 ２２５９６ ｈｍ２，植被在由海向陆的梯度上具有明

显的分异特征；大丰保护区（１２０°４２′—１２０°５１′Ｅ，３２°５６′—３３°３６′Ｎ）位于江苏省东南部，该地以麋鹿为主要保

护物种，面积约为 ２６６７ ｈｍ２，土壤为粉砂质，偏碱性；条子泥围堰区（３２°４３′Ｎ—３２°５３′Ｎ，１２０°５２′Ｅ—１２０°５８′Ｅ）
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图 １　 研究区采样示意图

Ｆｉｇ．１　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｏｆ ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ

位于东台市琼港镇，面积约为 ６０９６ ｈｍ２，土壤组成以粉

砂和极细砂为主。 研究地均分布有芦苇群落、盐地碱蓬

群落、互花米草群落的典型植物群落，以及位于低潮带

的淤泥质光滩。
２０２０ 年 １１ 月，分别在 ３ 地各设置芦苇群落、盐地

碱蓬群落、互花米草群落和淤泥质光滩 ４ 种典型生境的

采样点，在各样点 １ ｍ×１ ｍ 的样方内分层采集 ０—１０
ｃｍ、１０—３０ ｃｍ、３０—６０ ｃｍ 三个土壤层次的土壤样品，
每个样点重复 ４ 次，共计 １４４ 份土样。 将采集的土样保

存于装有干冰的保温箱，送回实验室进行样品总 ＤＮＡ
提取等后续操作与测序数据分析。
１．２　 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因扩增子测序

提取土壤样品的总 ＤＮＡ， 采用通用引物 ３４１Ｆ
（ＣＣＴＡＹＧＧＧＲＢＧＣＡＳＣＡＧ）和 ８０６Ｒ（ＧＧＡＣＴＡＣＮＮＧＧＧ
ＴＡＴＣＴＡＡＴ）扩增 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的 Ｖ３—Ｖ４ 区域，通过

２％的琼脂糖凝胶电泳检测 ＰＣＲ 扩增产物，回收目标条

带，使用 ＴｒｕＳｅｑ  ＤＮＡ ＰＣＲ⁃Ｆｒｅｅ Ｓａｍｐｌｅ Ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 建库试剂盒进行文库构建，构建好的文库经过 Ｑｕｂｉｔ
和 Ｑ⁃ＰＣＲ 定量，待检测合格后，通过 ＮｏｖａＳｅｑ ６０００ 上机测序。 根据 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列和 ＰＣＲ 扩增引物序列从下机

数据中拆分出各样本数据，截去 Ｂａｒｃｏｄｅ 和引物序列后，使用 ＦＬＡＳＨ 对每个样本的 ｒｅａｄｓ 进行拼接，使用

Ｑｉｉｍｅ１ 对拼接后的原始数据进行过滤、去除嵌合体序列等操作，得到最终的有效数据。 利用 Ｕｐａｒｓｅ 软件以

９７％的序列相似性阈值进行 ＯＴＵｓ 聚类分析，然后采用 Ｍｏｔｈｕｒ 方法基于 Ｓｉｌｖａ 数据库进行分类学注释，剔除注

释结果为古菌的 ＯＴＵｓ，仅保留细菌 ＯＴＵｓ 进行后续分析。
１．３　 数据分析

通过 Ｒ 语言的 ｖｅｇａｎ 程序包进行 α 多样性分析，计算物种丰富度、Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指

数，并通过单因素方差分析比较各指数在不同群落和不同土壤层次中的差异。
参考 Ｃｈｅｎ 等［７］，通过 Ｒ 语言的 Ｈｍｉｓｃ、ｓｔａｔｓ４ 等程序包，采用非线性最小二乘法将土壤细菌 ＯＴＵ 丰度数

据拟合到 Ｓｌｏａｎ 等［１２］的中性群落模型（ＮＣＭ）中。 ＮＣＭ 通过预测 ＯＴＵ 在集合群落中的出现频率与其相对丰

度的关系来确定随机过程对群落构建的作用［６］，模型的整体拟合优度以 Ｒ２表示，Ｒ２越高表明越接近中性模

型，即群落的构建受随机过程的影响越大，受确定性过程的影响越小；ｍ 值表示群落层面的迁移率，ｍ 值越小

说明整个群落中物种扩散越受限制，反之 ｍ 值越高则表明物种受到扩散限制越低。 根据模型拟合结果可将

细菌分为三类，处于模型 ９５％置信区间内的 ＯＴＵ 为随机分布类群（Ｎｅｕｔｒａｌ ｔａｘａ），高于置信区间的为广分布类

群（Ａｂｏｖｅ ｔａｘａ），低于置信区间的为窄分布类群（Ｂｅｌｏｗ ｔａｘａ） ［１７］。
为比较细菌群落结构的相似性和差异性，通过 Ｒ 语言的 ＧＵｎｉＦｒａｃ、ｐｈｙｌｏｓｅｑ、ｖｅｇａｎ 等程序包，计算非加权

和加权两种 Ｕｎｉｆｒａｃ 距离，进行非度量多维排列（Ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ，ＮＭＤＳ）分析。 非加权

Ｕｎｉｆｒａｃ 在类群间进化关系的基础上，只考虑类群在群落中的有无，而加权 Ｕｎｉｆｒａｃ 距离同时考虑类群的有无和

丰度的变化，ＮＭＤＳ 分析图中点的距离越近，则表示群落间细菌群落结构越相似。

２　 结果与分析

２．１　 土壤细菌群落的生物多样性与分布型构成特征

１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因高通量测序共检测到 ５０４４７５２ 条细菌序列，按照 ９７％的相似度聚类共获得 ３１１０６ 个细菌

ＯＴＵ，根据细菌序列数量最少的样本进行抽平，抽平后每个样本中 ＯＴＵ 序列数为 ３５０３３。 基于测序结果，分别
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计算 ４ 种生境类型 ３ 个土壤层次总计 １２ 类微生境类型的 α 多样性指数（表 １），以及基于 ＮＣＭ 模型的分布型

组成特征（图 ２）。

表 １　 土壤细菌 α多样性指数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

群落
Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

深度
Ｄｅｐｔｈ ／ ｃｍ

观测 ＯＴＵｓ 指数
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ＯＴＵｓ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

ＭＦ ０—１０ ３１７８±９１２Ｂａ ４８５５±１１７８Ｂａ ５．１８±１．０８Ｂａ ０．９３３９±０．０５９１Ｂａ

１０—３０ ３０７８±５００Ｂａ ４５９９±７３７Ｂａ ５．３０±０．８４Ｂａ ０．９４５１±０．０５３０Ｂａ

３０—６０ ２８４２±６７３Ｂａ ４４３１±１０４１Ｂａ ５．０９±０．６２Ｂａ ０．９５２５±０．０２３１Ｂａ

ＳＡ ０—１０ ４２２６±４４５Ａｂ ６０９４±７８１Ａａ ６．７８±０．２４Ａｂ ０．９９４７±０．００２８Ａｂ

１０—３０ ３９２２±３６４Ａａｂ ５７７０±５９１Ａａ ６．４１±０．３３Ａａ ０．９８８５±０．００７３Ａａｂ

３０—６０ ３７７２±４１５Ａａ ５５０９±６１７Ａａ ６．２１±０．４６Ａａ ０．９８３６±０．０４７７Ａａ

ＳＳ ０—１０ ３５８７±６８０ＡＢａ ５０４２±９４１Ｂａ ６．５１±０．３４Ａａ ０．９９２７±０．００４１Ａａ

１０—３０ ３２８５±８４０ＡＢａ ４６４２±１１６４Ｂａ ６．０９±０．６７Ａａ ０．９８０３±０．０１５８Ａａ

３０—６０ ３１９５±４７７ＡＢａ ４５７０±７１７Ｂａ ５．９９±０６０Ａａ ０．９７５９±０．０２７６ＡＢａ

ＰＡ ０—１０ ３５２６±５７５ＡＢａ ４８５５±８３６Ｂａ ６．５２±０．４３Ａｂ ０．９８９９±０．０１２３Ａａ

１０—３０ ３４６８±６４０ＡＢａ ４８５５±９１７ＡＢａ ６．４６±０．２６Ａｂ ０．９９３３±０．００２１Ａａ

３０—６０ ３０２７±５７３Ｂａ ４３３８±８６７Ｂａ ５．８６±０．６２Ａａ ０．９７５７±０．０３５５ＡＢａ

　 　 在同一深度不同植被类型群落间以不同大写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）；在同一植被类型群落不同深度间以不同小写字母表示差异显著

（Ｐ＜０．０５）；ＭＦ：淤泥质光滩 Ｍｕｄｆｌａｔ；ＳＡ：互花米草 Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ；ＳＳ：盐地碱蓬 Ｓｕａｅｄａ ｓａｌｓａ；ＰＡ：芦苇 Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ

比较发现，不同层次间，各群落中土壤细菌的丰富度、Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数随土壤深度

的增加而降低，但层次间差异较小（表 １）。 不同生境类型间，互花米草群落细菌 α 多样性指数显著高于其他

类型群落，淤泥质光滩的 α 多样性指数显著低于其他群落；盐地碱蓬群落和芦苇群落中土壤细菌 α 多样性指

数差异较小。 此外，基于 ＮＣＭ 模型的三种分布型细菌类群的比例在不同群落间存在较大差异（图 ３），随机分

布类群和广分布型类群在互花米草群落和淤泥质光滩中高于盐地碱蓬和芦苇群落，窄分布型类群在淤泥质光

滩、互花米草群落、盐地碱蓬群落和芦苇群落中依次增多。
比较各分析单元 ＮＣＭ 模型的拟合程度 Ｒ２值和群落层面的迁移率 ｍ 值（图 ２），发现随机过程对细菌群落

构建的解释率在不同微生境中存在较大差异，其中随机过程在淤泥质光滩（Ｒ２ ＝ ０．７１）和互花米草群落（Ｒ２ ＝
０．７０）中的解释率较高，在盐地碱蓬群落（Ｒ２ ＝ ０．５０）和芦苇群落（Ｒ２ ＝ ０．２５）中的解释率较低。 此外，细菌类群

在淤泥质光滩中的迁移率最高（ｍ＝ ０．５４），其次在互花米草群落中较高（ｍ ＝ ０．４３），盐地碱蓬（ｍ ＝ ０．１７）和芦

苇（ｍ＝ ０．１２）群落的细菌迁移率较低。 同一群落不同土壤层次比较，随机过程的解释率和细菌群落扩散率在

淤泥质光滩与互花米草群落中的层次间差异较小，而在盐地碱蓬群落与芦苇群落表层土壤中大于中、深层

土壤。
２．２　 不同分布型类型的物种组成及群落间的差异分析

比较细菌门水平的类群组成发现（图 ４），不同分布型细菌类群的组成特征存在一定差异。 广分布型类群

大部分为变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和弯曲杆菌（Ｃａｍｐｉｌｏｂａｃｔｅｒｏｔａ），特有的优势菌门为硝化菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒｏｔａ）
和蓝细菌门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）；窄分布型类群中变形菌门和拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ）占比较高，特有的优势菌门

为厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）和芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ）；随机分布型类群相对丰度较高的为变形菌门和脱

硫菌门（Ｄｅｓｕｌｆｏｂａｃｔｅｒｏｔａ），其绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）相对丰度也高于另外两种类群，特有优势菌门为粘菌门

（Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ）。
不同生境类型比较，广分布型类群的组成差异最大，其次为窄分布型类群，随机类群的组成差异最小。 在

广分布型类群中，不同生境类型的土壤细菌类群组成差异较大，同一植被类型群落的土壤微生物在土壤表层

和中层组成较相似，与土壤深层差异较大；淤泥质光滩相对丰度最高的菌门为弯曲杆菌，而三种植物群落中相
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图 ２　 基于中性群落模型 ＮＣＭ 的分布型构成

Ｆｉｇ．２　 Ｆｉｔ ｔｏ ｔｈｅ ｎｅｕｔｒａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｍｏｄｅｌ

ｍ：迁移率

对丰度最高的菌门为变形菌门；与本土植物群落比较，互花米草群落中相对丰度较高的为脱硫菌门和弯曲杆

菌；盐地碱蓬群落与芦苇群落的组成较相似。 在窄分布型类群中，三种植物群落的细菌组成更为相似，除变形

菌门外，淤泥质光滩中占比较高的为弯曲杆菌， 其他群落中占比较多的为拟杆菌门和酸杆菌门

（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）。 在随机分布型类群中，四种生境的细菌组成更为相似，相对丰度较高的主要为变形菌门、
脱硫菌门和酸杆菌门。

基于 ＵｎｉＦｒａｃ 距离进行 ＮＭＤＳ 分析，结果表明，三种类群的土壤细菌群落结构差异显著（图 ５）。 窄分布型

类群中各样本点的非加权 Ｕｎｉｆｒａｃ 距离最远，表明该类群的细菌类群组成差异最大；广分布型类群中各样本点

的加权 Ｕｎｉｆｒａｃ 距离最远，表明其细菌群落数量结构差异最大；而随机类群中样本点的两种 Ｕｎｉｆｒａｃ 距离均较

小，其细菌群落结构差异较小。 四种生境间比较，淤泥质光滩与三种植物群落的非加权 Ｕｎｉｆｒａｃ 距离较远，表
明细菌群落间种类组成差异较大；而互花米草群落、本土植物群落与淤泥质光滩的加权 Ｕｎｉｆｒａｃ 距离彼此间形

成三个差异较大的类群。
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图 ３　 不同植被类型下三种细菌类群的丰富度

Ｆｉｇ．３　 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｔａｘａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＮＣＭ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

３　 讨论

３．１　 生境类型对土壤细菌群落组成特征及多样性的影响

植物与土壤细菌间存在复杂的互作关系，可通过凋落物和根系分泌物的输入影响土壤细菌群落多样性及

群落组成［１８］。 大量研究表明，不同生境条件下土壤细菌群落多样性及组成特征存在差异。 在黄河三角洲滨

海湿地的研究发现芦苇与柽柳群落的微生物丰度高于滩涂裸地、碱蓬群落和棉田群落［４］。 有研究发现，本地

植物海三棱麃草的基因型多样性增加后，会促进土壤微生物生物量和真菌多样性的增加，抑制外来植物互花

米草的生长［１９］。 本地植物可能通过增加对外来种有害的特定微生物菌群提高土壤的抗入侵性［２０］，然而，郑
洁等的研究表明互花米草可能改变原生湿地中部分有利于自身生长的微生物类群含量［２１］。 相关研究发现，
土壤深度也会影响土壤细菌群落多样性及组成结构。 在条子泥围堰区的研究发现土壤微生物优势物种主要

为变形菌门、拟杆菌门、脱硫菌门等，其中表层土壤中不同生境的土壤微生物群落多样性与组成相似，中深层

土壤中差异较大［２２］。
本研究中，不同植被类型群落间的土壤细菌多样性及群落组成结构特征差异大于土壤层次间的差异。 不

同分布型细菌类群的组成特征在土壤表层和中层较相似，与土壤深层差异较大。 淤泥质光滩土壤细菌 α 多

样性最低，与植物群落土壤细菌群落种类组成和数量结构的差异较大。 互花米草群落土壤细菌的 α 多样性

最高，该群落中土壤细菌组成与盐地碱蓬和芦苇群落存在一定差异，主要体现在细菌广分布型类群的组成差

异和群落数量结构的差异。 在本研究区内，本土植物芦苇和盐地碱蓬土壤细菌多样性及组成特征较相似，其
窄分布型细菌类群的丰富度高于互花米草群落及淤泥质光滩，显示较强迁移能力的广分布型细菌类群在入侵

植物群落与无植被发育的淤泥质光滩中占比相对较高。
不同分布型细菌类群的优势类群存在一定差异。 变形菌门广泛参与滨海湿地的氮、硫循环过程［２３］，在三

个各分布型中的相对丰度均最高；弯曲杆菌门多为动物病原菌［２２］，在广分布型类群中占比相对较高，其与鸟
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图 ４　 土壤细菌不同分布型类群门水平组成

Ｆｉｇ．４　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐａｒｔｉｔｉｏｎ

图 ５　 不同生境类型土壤细菌分布型构成特征的 ＮＭＤＳ 分析

Ｆｉｇ．５　 ＮＭＤＳ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐａｒｔｉｔｉｏｎ

类活动密切相关；拟杆菌门主要影响土壤产甲烷过程［２３］，厚壁菌门属于厌氧型菌群，芽单胞菌门属好氧

菌［２４］，该 ３ 个菌门在窄分布型中相对丰度较高。 不同分布型细菌类群组成的差异性与土壤微生物的生态功

能密切相关。
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３．２　 随机过程在微生物群落构建中的作用

大量研究表明，随机过程在多种生态系统中主导了微生物群落的构建［７，１１，２５］，但是其相对重要性会随生

境的变化而改变。 文婧荣等人研究发现，在荒原草原盐沼湿地中，随机过程对土壤细菌群落结构的主导作用

随着生境从近湖向远湖的延伸而增强［２６］。 在闽江口鳝鱼滩湿地，互花米草入侵后，随机过程对细菌群落构建

的相对重要性增加，而芦苇引入后无显著变化［２７］。 此外，土壤深度增加，随机过程相对重要性会随之降

低［２８—２９］；对中国 １２ 个省的农田生态系统研究发现，在生境异质性较低的土壤中，随机过程在细菌群落构建中

的作用较强［３０］。 对黑龙江与江西两地的黑土与红壤的研究发现，细菌群落多样性较高时，随机过程占优势，
而当多样性较低时，确定性过程占优势［３１］。 植物可通过分泌化学物质影响根际土壤微环境，相关研究表明，
与根际土壤相比，随机过程在大豆非根际土壤中发挥更重要的作用［３２］。

本研究发现，随机过程对土壤细菌群落构建的贡献在不同生境中存在差异。 在光滩群落和互花米草群落

中，随机过程主导了土壤细菌群落的构建，而在芦苇群落和盐地碱蓬群落中，随机过程的作用相对较小。 在低

细菌多样性的淤泥质光滩中，随机过程对群落构建的解释率也较高，细菌群落层面的迁移率在由海向陆的空

间梯度上逐渐降低，可能因为光滩土壤缺少根际微生境异质性、潮水规律性扰动显著影响细菌群落的扩散，影
响随机过程的相对作用。 由于微生物不同类群的扩散能力存在差异［７］，群落组成变化可能导致随机过程在

群落构建中的相对贡献发生变化。 芦苇与盐地碱蓬群落中随机过程的相对作用随土壤深度增加略有下降，可
能因为上层土壤易受环境扰动，土壤异质性较低，细菌群落构建的随机过程作用较强，类似结果在 Ｌｉ 等［２８］ 的

研究中也有报道。
综合比较，本研究地中土壤微生物群落构建过程主要由随机过程主导，随机过程在互花米草群落和淤泥

质光滩的细菌群落构建过程中的作用较强，而在本土植物群落中其作用相对较小。 ＮＣＭ 方法在微生物群落

构建机制的研究方面应用广泛［６—７，１１］，较好地定量了土壤细菌群落构建随机过程的相对重要性；但也有研究

认为 ＮＣＭ 方法对确定性过程的定量较局限［２５］，特别是当模型的参数 Ｒ２的值相对较低时，较难确定群落构建

中确定性过程的相对作用。
３．３　 不同分布型类型物种组成对土壤细菌群落差异性的指示作用

ＮＣＭ 无法完全解释土壤细菌群落的变异，表明除随机过程外还存在其它群落构建机制影响细菌群落的

结构。 相关研究表明 ＮＣＭ 区分的三种细菌类群具有不同的生态学特征，广分布型类群具有较强的迁移能力，
而窄分布型类群迁移能力较弱［２５］。 Ｂｕｒｎｓ 等［３３］ 在斑马鱼肠道微生物群落组装机制的研究中发现 ＮＣＭ 拟合

度和群落层面的迁移率随宿主发育时间而下降，并且集合群落中三种分布型的类群在系统发育距离上形成了

三个不同的类别，其中广分布型和窄分布型类群的系统发育距离随宿主发育时间变化较小。 对人体皮肤真菌

群落构建机制的研究发现随机过程起主导作用，并且在不同季节中不同分布型的细菌类群的群落结构彼此间

形成 ３ 个截然不同的聚类，这些类群间的差异是由少数具有不同生理功能的类群所驱动的［３４］。 Ｃｈｅｎ 等的研

究发现不同分布型的类群的群落组成及多样性等存在差异，不同类群迁移扩散能力的差异是导致微生物分布

方式差异的关键因素［７］。
本研究中，不同分布型特征的细菌类群在群落间的结构存在差异，在由海向陆的空间梯度上，随机分布型

类群的物种组成和群落结构特征基本一致，但广分布型与窄分布型类群的细菌群落组成和结构特征与植物群

落的空间分布序列有一定对应关系。 不考虑细菌类群的丰度时，四种典型生境的窄分布型类群的细菌群落组

成差异最大，反映了在局部环境条件下，生境间异质性高，不同群落的微生物类群差异较大。 考虑类群丰度

时，广分布型类群的细菌群落数量结构差异最大，窄分布型类群次之，随机分布型类群组成较相似，表明在较

大空间尺度上，广分布型类群更能体现土壤微生物群落间的差异。
综合比较发现，不同生境的土壤细菌群落组成结构的差异主要体现在广分布型类群和窄分布型类群的差

异上。

８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４５ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

４　 结论

本研究比较分析了盐城滨海滩涂湿地不同生境和土壤层次下细菌群落多样性、组成特征及群落构建过程

的差异，研究发现：
ＮＣＭ 模型所区分的三种细菌类群的优势菌门不同。 广分布型类群中变形菌门与弯曲杆菌门占比较高，

窄分布型类群中变形菌门和拟杆菌门相对较多，而随机分布型类群中变形菌门、脱硫菌门、绿弯菌门等的相对

丰度较高。
随机过程主导盐城滨海滩涂湿地四种典型生境的土壤细菌群落的构建。 不同生境中，随机过程的作用存

在差异，在互花米草群落和淤泥质光滩中随机过程作用较强，而在芦苇群落和盐地碱蓬群落中，随机过程作用

相对较小。 四种典型群落中，土壤微生物的组成特征在土壤表层和中层较相似，与深层差异较大；互花米草群

落土壤细菌 α 多样性最高，淤泥质光滩 α 多样性最低，广分布型类群和随机分布类群均较多；盐地碱蓬与芦

苇群落细菌 α 多样性及类群组成较相似，窄分布型类群较多。
土壤细菌群落间的差异主要体现在广分布型类群和窄分布型类群的差异上。 在细菌群落组成上，不同生

境中广分布型类群的细菌组成差异最大，其次为窄分布类群，随机分布类群的组成基本一致。 在细菌群落结

构上，广分布型类群的数量结构特征差异最大，窄分布型类群的种类组成特征差异最大。
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