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摘 要:以陕西凤翔县雍城湖湿地为对象,研究湿地对土壤理化性质、土壤微生物和植物群落的影

响及相互关系。按照离岸0、10、20、30、40、50
 

m分别划取6个标准样方(D0、D10、D20、D30、D40、

D50),以水体(W)、淤泥(S)为对照,采用多种土肥分析方法测定各样方土壤理化性质;利用高通量

测序技术分析土壤微生物的结构特点和多样性特征;利用样方法调查植物的种类、数量及分布特

征;对比探究土壤理化性质、土壤微生物及植物群落变化间的联系。结果表明:1)研究区域内土壤

均为碱性;随着离岸距离的增加,土壤含水量下降,全N(TN)、速效N(AN)和有机质(OM)含量均

表现为D0~D20高于后D30~D50;全K(TK)含量变化不明显;速效K(AK)含量在D30~D50样

方逐渐增加;全P(TP)含量呈现先升高后降低的趋势。土壤OM与TN、AN之间两两极显著正相

关(P<0.01)。土壤pH值与TN和OM呈现显著负相关(P<0.05)。2)土壤微生物群落多样性

指数整体呈现随离岸距离的增加而逐渐减小的趋势。聚类分析结果表明,D0~D20和D30~D50
群落结构各自相似,且两组间具有差异性。3)由D0到D50、植物呈现空心莲子草-青麻-稗草-野塘

蒿的群落变化趋势。物种丰富度呈现出先下降后升高的趋势。4)变形菌门丰度变化与全N含量

的变化趋势一致;酸杆菌门和放线菌门的丰度变化与有机质含量的变化趋势相反。无论是土壤理

化性质还是土壤微生物群落,在研究区域内总表现出前D0~D20与D30~D50间的显著差异性。
距湿地水体50

 

m范围内,土壤TN、AN、OM、微生物多样性指数总体随含水量减少、pH增加而下

降,并呈现以30
 

m为阶梯的阶段性变化;TK、AK、TP变化规律性不强。土壤理化性质与土壤微

生物多样性及其群落构成具有一定的相关性。植物群落优势物种随与湿地水体距离的变化趋势明

显。植物群落对土壤微生物群落结构及分布的影响规律不明显。
关键词:湿地;土壤微生物;高通量;理化性质;植物群落
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Abstract:Taking
 

the
 

wetland
 

of
 

Yongcheng
 

Lake
 

in
 

Fengxiang,Shaanxi
 

Province
 

as
 

research
 

object,soil
 

physicochemical
 

properties,microorganisms,and
 

plant
 

communities
 

as
 

well
 

as
 

their
 

interrelations
 

were
 

in-
vestigated.Six

 

standard
 

quadrats
 

(
 

D0,D10,D20,D30,D40
 

and
 

D50)
 

were
 

settled
 

according
 

to
 

the
 

offshore
 

distances
 

of
 

0,10,20,30,40
 

and
 

50
 

m,respectively.The
 

soil
 

physicochemical
 

properties
 

were
 

measured
 

by
 

different
 

soil
 

analytical
 

methods.The
 

structure
 

and
 

diversity
 

of
 

soil
 

microorganisms
 

were
 

analyzed
 

by
 

high
 

throughput
 

sequencing.The
 

species,quantity
 

and
 

distribution
 

of
 

plants
 

were
 

analyzed
 

by
 

quadrat
 

method.



Interrelations
 

between
 

soil
 

physicochemical
 

properties,plant
 

communities
 

and
 

soil
 

microorganisms
 

were
 

explored
 

by
 

One-Way
 

ANOVA
 

and
 

clustering
 

analysis.1)Soil
 

in
 

the
 

study
 

area
 

was
 

all
 

alkaline.The
 

soil
 

moisture
 

content
 

declined
 

with
 

the
 

increase
 

of
 

the
 

distance
 

from
 

water
 

shore.The
 

contents
 

of
 

total
 

nitrogen
 

(TN),available
 

nitrogen
 

(AN),organic
 

matter
 

(OM)
 

from
 

D0-D20
 

were
 

higher
 

than
 

those
 

from
 

D30-
D50.The

 

change
 

of
 

total
 

potassium
 

(TK)
 

content
 

was
 

not
 

significant
 

and
 

the
 

available
 

potassium
 

(AK)
 

content
 

gradually
 

increased
 

from
 

D30-D50.The
 

total
 

phosphorus
 

(TP)
 

content
 

increased
 

first
 

and
 

then
 

decreased.Soil
 

OM
 

content
 

was
 

positively
 

correlated
 

with
 

TN
 

and
 

AN
 

(P<0.01).Soil
 

pH
 

was
 

negatively
 

correlated
 

with
 

TN
 

and
 

OM
 

content
 

(P<0.05).2)
 

Soil
 

microbial
 

diversity
 

index
 

showed
 

a
 

decreasing
 

trend
 

with
 

the
 

increase
 

of
 

the
 

distance
 

from
 

water
 

shore.The
 

results
 

of
 

clustering
 

analysis
 

showed
 

that
 

the
 

structures
 

of
 

microorganism
 

community
 

were
 

similar
 

within
 

the
 

groups
 

of
 

D0-D20,D30-D50,respective-
ly,while

 

differed
 

between
 

the
 

two
 

groups.3)
 

From
 

D0
 

to
 

D50,dominant
 

plant
 

communities
 

were
 

Alternan-
thera

 

philoxeroides-Abutilon
 

theophrasti-Echinochloa
 

crusgalli-Conyza
 

bonariensis.With
 

the
 

increase
 

of
 

the
 

distance
 

from
 

the
 

water
 

shore,the
 

specie
 

richness
 

decreased
 

first
 

and
 

then
 

increased.4)
 

The
 

variation
 

trend
 

of
 

Proteobacteria
 

abundance
 

was
 

consistent
 

with
 

the
 

variation
 

trend
 

of
 

TN
 

content.The
 

variation
 

trend
 

of
 

Acidobacteria,and
 

Actinobacteria
 

abundance
 

was
 

opposite
 

to
 

the
 

variation
 

trend
 

of
 

OM
 

content.
Soil

 

physicochemical
 

properties
 

and
 

soil
 

microbial
 

community,all
 

showed
 

a
 

significant
 

difference
 

between
 

the
 

first
 

three
 

sample
 

plots
 

of
 

D0-D20
 

and
 

the
 

last
 

three
 

plots
 

of
 

D30-D50.Within
 

50
 

m
 

from
 

the
 

water
 

shore,TN,AN,OM,microbial
 

diversity
 

index
 

decreased
 

with
 

the
 

decrease
 

of
 

water
 

content
 

and
 

the
 

increase
 

of
 

pH,and
 

showed
 

a
 

stage-change
 

character
 

with
 

30
 

m
 

as
 

a
 

ladder.TK,AK
 

and
 

TP
 

changed
 

not
 

regularly.
Soil

 

physicochemical
 

properties
 

had
 

certain
 

correlation
 

with
 

soil
 

microbial
 

diversity
 

and
 

community
 

compo-
sition.The

 

dominant
 

species
 

of
 

plant
 

community
 

changed
 

significantly
 

with
 

the
 

distance
 

from
 

water
 

shore.
The

 

effect
 

of
 

plant
 

community
 

on
 

soil
 

microbial
 

community
 

structure
 

and
 

distribution
 

was
 

not
 

obvious.
Key

 

words:wetland;
 

soil
 

microorganism;
 

high
 

throughput;
 

physicochemical
 

property;
 

plant
 

community

  湿地作为陆地生态系统和水域生态系统之间独

特的过渡性自然综合体,是生物多样性最丰富的自

然景观和地球上最重要的生态环境之一[1],在维护

生物多样性、保持水土、涵养水源、调节气候、降解污

染物等方面发挥着不容小觑的作用[2-3]。雍城湖湿

地地处渭北黄土台塬与低山丘陵过渡区,对半干旱

气候区域内水源涵养、动植物栖息、生物多样性和区

域内生态系统的平衡具有重要意义[4]。对于湿地的

长期健康发育以及生物多样性而言,除动植物以外,
微生物和环境因子同样也很重要。目前对于湿地微

生物、土壤、植物群落的研究多集中于分析其中任意

两者间的关系[5-6],而少有分析在同一生境下,随着

与湿地水体的距离变化,湿地土壤理化性质、微生物

群落、植物群落展现出的渐进变化。而在湿地这一

复杂的生态系统中,在水陆交替之际,水分、土壤养

分、地形等会展示出许多梯度的变化。本研究从湿

地的水文条件出发,以雍城湖湿地植被区为对象,选
取6个距湿地水平距离不同的样方模型,探究距离

湿地水体远近不同的情况下,不同距离样方内土壤

理化性质、植物群落、土壤微生物群落结构与多样性

的变化,补足湿地生物多样性研究的短板,同时也为

西北半干旱区湿地生态系统的保护与修复提供理论

依据,为湿地公园保护体系的构建提供基础资料。

1 材料与方法

1.1 研究区概况

雍城湖湿地位于陕西省关中平原西部的凤翔县

中部(107°19'10″-107°28'25″E,34°28'40″-34°39'
45″N),是以河流、库塘湿地为主体的湿地生态系

统,是我国西部重要的湿地保护区。湿地地处半干

旱暖温带大陆性季风气候区,光照充足,四季分明,
年平均气温11.5℃,年平均降水量625.0

 

mm,区域

年降水量不足,年际变差大,时空分布不均,有明显

的季节性。

1.2 样方设计与布置

在研究区内选取合适的撂荒地作为试验区域,
区域内地形平整,无硬质铺装以及人为干扰痕迹,覆
盖的植被均为草本植物。距湿地水体水平距离0、

10、20、30、40、50
 

m位置(以样方中距离湿地水体最

近的边为标准)的撂荒地,依次划取6个5
 

m×5
 

m
的样方,编号为D0、D10、D20、D30、D40、D50,分别

在每个大样方中采用五点取样法,在中心点及4个

顶点划取5个1
 

m×1
 

m的小样方(图1)。样品采

集于2019年8月中旬,在晴朗天气情况下,8:00-
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11:00采集土壤、水体样品并进行植被调查。

1.3 土壤取样

用无菌铲铲去表土,再用带有直径8
 

cm铝盒的

无菌土钻分别采集每个大样方(即 D0、D10、D20、

D30、D40、D50)内深度5~20
 

cm的土样,将每个大

样方内同一对角线上3个小样方内的土样作为3个

生物学重复(图1)。每个重复打取3盒土样装入无

菌袋中混匀,按照四分法取出1/4的量装入无菌试

管瓶中,用于微生物测定。其余3/4用于土壤理化

性质测定。在河道内距岸边1
 

m 处采集水(W)和
淤泥(S)样品作为微生物群落测定结果的对照。

1.4 土壤微生物测定

将采集的微生物测定样品放入含有冰袋的保温

盒中,迅速转移至实验室-80℃的超低温冰箱中,进
行后续的DNA基因组提取与检测。利用16S

 

rD-

NA扩增子测序技术对土壤样本微生物进行分析。
经过Reads拼接过滤,OTUs聚类,进行物种注释、
丰度分析,多样性分析等,揭示样本中物种组成和样

本间群落结构的差异。

1.5 土壤理化性质测定

将1.3所述的其余3/4土样带回实验室,一部

分直接测定含水量,一部分经风干、去杂质、研磨、过
筛后,进行pH值、有机质、N、P、K等土壤理化性质

的测定。用电位法测定土壤pH值;用烘干法测定土

壤的含水量;用重铬酸钾容量法测定土壤有机质含

量;用重铬酸钾硫酸消化法测定土壤全N含量[7];用
碱解扩散吸收法测定土壤速效N含量;用钼锑抗比

色法测定土壤全P含量[8];用硝酸、高氯酸、氢氟酸消

解-火焰光度计法测定土壤的全K含量;用醋酸铵

浸提-火焰光度计法测定土壤的速效K含量[9]。

图1 样方设计与布置区域

Fig.1 Design
 

and
 

arrange
 

areas
 

of
 

quadrats

1.6 数据分析

用Excel
 

2010进行数据统计与分析。利用Up-
arse软件对所有样本的全部有效序列(Effective

 

Tags),以97%的一致性(Identity)进行 OTUs聚

类,然 后 对 OTUs的 序 列 进 行 物 种 注 释。利 用

SPSS
 

20.0进行单因素方差分析和相关性分析。

2 结果与分析

2.1 不同样点土壤理化性质分析

对不同样点土壤pH 值、含水量(SWC)、全 N
(TN)、速效N(AN)、全K(TK)、速效K(AK)、全P
(TP)、有机质(OM)的含量变化进行分析。由图2
可知,研究区域内土壤均为碱性,属于典型的西北半

干旱地区土壤,pH 值为7.86~8.13;后3个样点

(D30~D50)土壤的碱性更强于前3个样点(D0~
D20),差异显著(P<0.05)。土壤含水量虽然随着

距岸边的距离增加呈现下降趋势,但是在D30后变

化趋于稳定,D30和D50间差异不显著,其余相邻

样点间差异显著(P<0.05)。土壤全N含量由D0
到D10升高,之后随距岸边距离的增加总体下降,
各样点间差异显著(P<0.05),可是前3个样点(D0
~D20)与后3个样点(D30~D50)间差距更明显。
土壤速效N含量变化与全N趋于一致。土壤中全

K含量在 D20中最低,D50最高,D0、D10、D30和

D40居中,3组间差异显著(P<0.05)。土壤速效K
含量在前4个样点(D0~D30)中变化幅度不大,却
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由D40到D50显著增加(P<0.05)。土壤全P含

量整体上呈现先升高后下降的趋势,以D20最高,
 

D30和D40差异不显著,其余相邻样点间差异显著

(P<0.05)。土壤有机质含量随距离变化趋势与全

N一致,并且前3个样点(D0~D20)有机质含量更

显著高于后3个样点(D30~D50)(P<0.05)。

注:图中不同字母表示在P<0.05水平上差异显著。

图2 土壤pH值(a)、含水量(b)、全N含量(c)、速效N含量(d)、全K含量(e)、速效K含量(f)、

全P含量(g)和有机质含量(h)变化

Fig.2 Changes
 

of
 

pH(a),SWC(b),TN(c),AN(d),TK(e),AK(f),TP(g)
 

and
 

OM(h)
 

contents
 

in
 

soil

2.2 不同样点土壤微生物群落分析

2.2.1 土壤微生物 OTU数量及微生物群落多样

性 α多样性指数综合反映了微生物群落的丰富度

和均匀度等多样性指标[10]。其中Chao1和ACE指

数用来估算微生物群落的丰度,数值越大说明群落

丰富度越高[11-12]。Shannon和Simpson指数用来

估算微生物群落的多样性,指数数值越大说明群落

多样性越高
 [13]。由表1可以看出,湿地土壤微生物

(D0~D50)α多样性指数总体上表现出随着离岸距

离的增加而下降的变化趋势。湿地水体(W)与土壤

微生物多样性水平相当,淤泥(S)中微生物多样性

最差。各 样 点 的 Goods-coverage指 数 数 值 均 在

99.1%~99.4%,说明样本测序深度合理,测序结果

可以很好地反映不同样点中微生物多样性的真实情

况[14]。

2.2.2 土壤微生物在门分类水平上的相对丰度变

化 6个土壤样点及水体(W)和淤泥(S)样点在门

分类水平上最大丰度排名前10的物种见图3。在

D0~D50中,变形菌门(Proteobacteria)相对丰度最

高(39.81%~66.06%),其 次 是 酸 杆 菌 门(Ac-
idobacteria)(12.07%~26.00%)、放线菌门(Acti-
nobacteria)(1.93%~7.18%)和拟杆菌门(Bacte-
roidetes)(2.44% ~8.16%);厚 壁 菌 门 (Firmi-
cutes)、奇古菌门(Thaumarchaeota)、芽单胞菌门
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(Gemmatimonadetes)、疣 微 菌 门(Verrucomicro-
bia)和绿弯菌门(Chloroflexi)的相对丰度较低,在

0.12%~5.74%;蓝细菌门(Cyanobacteria)的相对

丰度最低(<0.05%)。变形菌门作为丰度最高的菌

门,其多为专性或兼性厌氧代谢[15],包含许多与有

机物和无机物代谢有关的菌属[16];变形菌门中同时

也包含硝化菌属和绝大多数的反硝化菌属[17-18],他

们与氮循环密切相关。酸杆菌门是土壤物质循环和

生态过程中的重要菌门,尤其对植物残体降解具有

十分重要的作用[19],并且在寒冷的北方土壤中表现

良好[20]。放线菌门是一类在厌氧硝化反应中具有

重要功能的革兰氏阳性细菌类群[21],具有分解土壤

中有机质的重要功能[22]。拟杆菌门广泛存在于湿

地土壤中,是一类厌氧腐生菌[23-24]。
表1 土壤微生物OTU数量及α多样性指数

Table
 

1 Microbial
 

OTU
 

numbers
 

and
 

alpha
 

diversity
 

indexes
 

in
 

soil

样方名称 OTU数量 Shannon指数 Simpson指数 Chao1指数 ACE指数 Goods-coverage指数

S 991 6.267 0.958 1257.250 1277.418 0.994

W 2337 9.024 0.994 2489.880 2579.285 0.991

D0 2522 9.335 0.995 2732.731 2766.069 0.991

D10 2346 9.151 0.995 2591.645 2597.984 0.991

D20 2559 9.346 0.995 2720.955 2759.192 0.992

D30 2347 9.125 0.994 2579.464 2598.689 0.991

D40 2353 9.183 0.995 2597.694 2583.097 0.991

D50 2288 9.004 0.992 2474.516 2480.763 0.992

图3 土壤微生物在门分类水平上的相对丰度变化

Fig.3 Changes
 

of
 

relative
 

abundance
 

of
 

soil
 

microorganisms
 

in
 

phylum
 

level

2.2.3 土壤微生物UPGMA聚类树分析 聚类分

析可以很好地研究不同群落间的相似性
 [25],本研究

以Unweighted
 

Unifrac距离矩阵和 Weighted
 

Uni-
frac距离矩阵对土壤微生物群落进行 UPGMA聚

类分析,并将基于Unweighted
 

Unifrac距离的聚类

结果与各样点在门水平上的物种相对丰度整合展

示。由 图 4 可 知,在 Unweighted
 

Unifrac距 离

0.15~0.18范 围 内,D0、D10和 D20聚 为 一 支,

D30、D40和D50聚为一支,水体和水下淤泥样各自

为一支,表明水体及淤泥和6个土壤样点的微生物

群落各不相同,距水体较近的D0、D10和D20这3
个样方微生物群落结构具有相似性,距水体较远的

D30、D40和D50这3个样方微生物群落结构具有

相似性,并且D0-D20和D30-D50的群落结构具有

差异性,且二者与水体及淤泥群落也有较大差异性。

基于 Weighted
 

Unifrac距 离 的 聚 类 结 果 与 Un-
weighted

 

Unifrac距离的聚类结果一致。

2.3 不同样方植物群落分析

2.3.1 不同样方植物物种丰富度的变化 对研究区

域植被进行调查与统计,并计算物种丰富度来反映各

样方植物的多样性程度[26],结果见表2。区域内植被

覆盖均为草本植物,共计9科25属28种。随着与湿

地水体距离的增大,各样点的物种丰富度呈现先下降

后升高的趋势,D50的物种丰富度最高,D20的物种

丰富度最低。出现这一趋势的原因是在靠近水源的

D0、D10样点,水分充足且变化范围大,耐水淹及喜湿

的草本植物均能生长,所以物种丰富度较高。而远离

水源的D40、D50样点,处于草本和乔木的生态交错

带(Ecotones)[27],也就是草本群落-乔木群落的过渡

区域,兼具两者的生态特征,是植物多样性较高的区

域,物种丰富度也相应较高。

2.3.2 不同样方植物群落变化分析 研究区域样

方内植物群落距水体由近及远呈现出空心莲子草

(Alternanthera
 

philoxeroides)-青 麻 (Abutilon
 

theophrasti)-稗草(Echinochloa
 

crusgalli)-野塘蒿

(Conyza
 

bonariensis)的群落变化。由于距离湿地

水体距离的不同,植物群落优势物种在分布上随水

分梯度变化而变化的趋势明显。靠近湿地水体的

D0样方中以适宜在长期水淹环境中生长的空心莲

子草为优势种,同时伴生有大量的水蜈蚣(Kyl-
linga

 

brevifolia);在D10中出现青麻植物带,与河

岸线平行分布且分布均匀;伴生种为狗牙根和稗草;
寄生植物菟丝子(Cuscuta

 

chinensis)缠绕在青麻与

鬼针草(Bidens
 

pilosa)上生长。D20中植被以稗草
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为优势物种,伴生有大量的狗牙根,空心莲子草和打

碗花(Calystegia
 

hederacea)偶有出现。D30样方

中,车前草(Plantago
 

depressa)成为优势物种,且
稗草作为伴生种数量也很多,偶见种为旋覆花(In-
ula

 

japonica)和莎草(Cyperus
 

rotundus)。在D40

样方中,菊科植物开始占据主要优势,猪毛蒿(Arte-
misia

 

scoparia)为优势物种,长势良好。在D50中,
野塘蒿占据主要优势,伴生有一部分雀稗(Paspal-
um

 

thunbergii),同时蛇莓(Duchesnea
 

indica)开始

大量出现。

图4 基于Unweighted
 

Unifrac距离的UPGMA聚类树

Fig.4 UPGMA
 

clustering
 

trees
 

based
 

on
 

Uneighted
 

Unifrac
 

distance

表2 植物种类数量及物种丰富度统计

Table
 

2 Statistics
 

on
  

numbers
 

of
 

species
 

and
 

specie
 

richness
 

of
 

plants

科
D0

属 种

D10

属 种

D20

属 种

D30

属 种

D40

属 种

D50

属 种

禾本科(Gramineae) 2 2 4 4 2 2 2 2 3 3 4 4
菊科(Asteraceae) 2 2 1 1 1 1 4 4 6 6 7 7
蓼科(Polygonaceae) 1 3 1 2 1 0 1 0 1 1 1 1
苋科(Amaranthaceae) 2 2 1 1 1 1 0 0 0 0 0 0
莎草科(Cyperaceae) 1 1 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0
旋花科(Convolvulaceae) 0 0 2 2 1 1 0 0 1 1 0 0
蔷薇科(Rosaceae) 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 1 1
锦葵科(Malvaceae) 1 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0 0
车前科(Plantaginaceae) 0 0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 1
物种丰富度 11 12 6 8 12 14

  由此可以看出,在不同样方中各个植物的优势

程度也随水分梯度发生着差异性变化。比如空心莲

子草在D0中为优势物种,而在
 

D30中虽有分布,但
已不是优势种,分布极少,到 D40时已没有分布。
娄彦景等[28]在洪河湿地保护区的研究中认为,这一

优势度的变化,与土壤水分、水质、理化性质以及光

照温度等环境因素都有密切关联。

2.4 土壤理化性质与微生物群落的相关性分析

2.4.1 土壤微生物多样性与土壤理化性质的关系

 对湿地土壤微生物α多样性指数与土壤理化性质

进行相关性分析(表3)。由表3可知,微生物Shan-
non指数与土壤pH 值、全 K、速效 K含量呈负相

关;与含水量、全N、速效 N、全P、有机质含量呈现

正相关。微生物Simpson指数与土壤pH值、全K、
速效K含量呈负相关;与含水量、全N、速效 N、有
机质含量呈现正相关,其中Simpson指数与全P含

量呈现显著正相关(P<0.05)。微生物Chao1指数

与土壤pH值、全K、速效K含量呈负相关;与含水

量、全N、速效N、全P、有机质含量呈正相关。微生

物ACE指数与土壤pH值、全K、速效K含量呈负

相关;与含水量、全N、速效 N、全P、有机质含量呈

正相关。由此可以看出,土壤的碱性过强、K含量过

多,都会对微生物的生长与分布产生抑制作用,使得

微生物多样性减弱;而土壤中的含水量、N含量、P
含量以及有机质在一定程度上会促进微生物群落的

生长与分布,微生物多样性增强。

2.4.2 土壤微生物主要菌门与土壤理化性质的关

系 选取湿地土壤中微生物相对丰度前四的菌门,
进行土壤微生物的主要菌门与土壤理化性质的相关

性分析(相关系数表略)。变形菌门与土壤pH 值、
全K、速效K含量呈负相关,与含水量、全P含量呈

正相关;其中,与速效N呈显著正相关(P<0.05),
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与全N和有机质含量呈极显著正相关(P<0.01)。
酸杆菌门与含水量、速效N、全P含量呈负相关,与
全K和速效K含量呈现正相关;与pH值呈显著正

相关(P<0.05),与全N和有机质含量呈显著负相

关(P<0.05)。放线菌门与pH值、全K和速效K
含量呈正相关,与含水量、速效N、全P含量呈负相

关;其中,与全N和有机质含量呈显著负相关(P<

0.05)。拟杆菌门与pH值、全K含量呈正相关,与
含水量、全 N、速效 N、全P、有机质含量均呈负相

关;与速效K含量呈显著正相关(P<0.05)。由此

可以看出,变形菌门、酸杆菌门、放线菌门与全N和

有机质含量的相关性都很强,酸杆菌门也较易受土

壤pH值的影响,拟杆菌门与土壤中速效K的含量

密切相关。
表3 微生物多样性指数与土壤理化性质的相关性分析

Table
 

3 The
 

correlation
 

between
 

microbial
 

diversity
 

index
 

and
 

soil
 

physical
 

and
 

chemical
 

characters

pH SWC TN AN TK AK TP OM Shannon Simpson Chao1 ACE

pH 1 -0.486 -0.845* -0.690  0.663 0.290 -0.495 -0.825* -0.468 -0.353 -0.462 -0.503

SWC 1 0.758 0.723 -0.208 -0.281 0.175 0.796 0.655 0.551 0.696 0.694

TN 1 0.950**-0.512 -0.493 0.580 0.996** 0.690 0.719 0.710 0.701

AN 1 -0.259 -0.403 0.452 0.936** 0.435 0.689 0.449 0.412

TK 1 0.535 -0.774 -0.537 -0.786 -0.544 -0.746 -0.761

AK 1 -0.909* -0.503 -0.629 -0.794 -0.663 -0.650

TP 1 0.583 0.694 0.817* 0.686 0.665

OM 1 0.697 0.739 0.688 0.675

Shannon 1 0.789 0.994** 0.980**

Simpson 1 0.787 0.718

Chao1 1 0.992**

ACE 1
  注:*表示在P<0.05水平上显著相关;**表示在P<0.01水平上极显著相关。

3 结论与讨论

雍城湖湿地土壤均为碱性土壤。随着离岸距离

的增加土壤含水量下降;全N、速效N和有机质含

量均表现为前3个样方(30
 

m前)高于后3个样方

(30
 

m后);全K含量变化不明显;速效K含量在后

3个样方逐渐增加;全P含量呈现先升高后降低的

趋势。
土壤微生物群落多样性指数整体呈现出随着与

湿地水体距离的增加而逐渐减小的趋势,并表现为

前3个样方、后3个样方群落结构各自相似,两者之

间具有差异性的特点。变形菌门、酸杆菌门、放线菌

门和拟杆菌门为湿地土壤中的优势菌门。
以α多样性指数相应而言,湿地土壤含水量、全

N、速效N、全P、有机质含量促进微生物多样性,土
壤pH值、全K、速效K含量则有抑制作用。

植物群落优势物种随着与湿地水体距离的变化

趋势明显,呈现空心莲子草-青麻-稗草-野塘蒿的群

落变化趋势。植物物种丰富度随着与湿地水体距离

的增大,呈现出先下降后升高的趋势。植物群落对

土壤微生物群落结构及分布的影响规律不明显,有
待进一步研究。
湿地土壤理化性质随湿地水体水平距离的变化特征

 雍城湖湿地土壤均为碱性,是因为该区域处于半

干旱区,全年降水量不足,年降水量远<蒸发量,且

土体淋溶弱。距岸边30
 

m(D30)内因土壤含水量较

高,淋溶作用强于30
 

m外,而使其碱性减弱,pH值

略低。随着离岸距离的增大,
 

pH值升高,呈现含水

量逐渐降低,有机质含量下降,全N和速效N含量

降低的趋势。湿地各样点有机质、总N和速效N含

量均呈现出D0~D20高于D30~D50,三者之间呈

现出两两极显著正相关(P<0.01)。这也与白军红

等[29]的研究结果一致,他认为湿地土壤中氮的含量

与有机质含量成正比,湿地的过滤作用与大量的氮

输入是造成这一结果的主要原因。本研究还发现,
土壤含水量、有机质、全N和速效N含量均在D20
~D30变化幅度最大,表明湿地水体对周边土壤理

化性质的影响以30
 

m为一个变化梯度。全K含量

变化不明显,速效 K含量在后3个样方逐渐增加,
其原因有待进一步研究。全P的含量呈现先升高

后降低的趋势,D0、D10含量低于 D20,这是因为

D0、D10样点更靠近湿地水体,在土壤中以磷酸盐

的形式存在的无机磷易发生淋失现象,与邻近水体

发生交换,导致土壤中P的流失[30]。
湿地土壤理化性质与土壤微生物的关系 距离

湿地水体最远的D50土壤微生物群落丰富度和多

样性都处于较低水平,意味着土壤水分对微生物群

落多样性具有促进作用。但是,含水量更大的淤泥

(S)中微生物多样性急剧减少,水体(W)又恢复到岸

上湿地土壤中的水平,表明土壤水分过多又影响了
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土壤通气性,不利于微生物生存,以离岸30
 

m内的

湿度最适宜。水体中虽然微生物丰富度与岸上湿地

接近,其种类组成却可能变成了与土壤样点中完全

不同的类型,聚类分析中 W和S各自聚为一支就是

证据。变形菌门与 N含量以及有机质含量相关性

显著,是因为变形菌门中包含许多与氮循环有关的

菌属,进行氨氧化过程进行固氮[31]。变形菌门作为

土壤中丰度最高的菌门,其生理及物质循环过程不

仅影响土壤中无机元素含量的多寡,还会间接影响

其他菌门的生化过程及分布,支持了席雪飞等[32]的

观点,他们认为土壤有机质含量的多寡会影响土壤

中微生物的分布与活性。酸杆菌门作为研究区域内

相对丰度第二的菌门,其丰度与有机质含量的变化

趋势相反。这是由于酸杆菌门降解植物残体,将土

壤中有机质转化为无机物。
 

酸杆菌门一般具有嗜酸

的特点,多在酸性土壤中大量分布,在相关性分析结

果中也显示与土壤pH值显著相关。而此次在碱性

土壤中测出,并且丰度较高,也说明酸杆菌并非真正

的嗜酸菌,这也与J.Xiong
 

et
 

al.[33]的研究具有相

似之处。土壤微生物门分类水平上的聚类分析表

明,前3个样方(D0、D10和D20)的群落结构相似,
后3个样方(D30、D40和D50)的群落结构相似。无

论土壤理化性质还是土壤微生物群落的分析结果,
在研究区域内土壤微生物门分类水平上也表现出前

3个样方与后3个样方各自聚为一支的差异,表明

湿地水体对微生物多样性的影响也以30
 

m左右为

梯度,进一步显示了土壤理化性质还是土壤微生物

群落多样性间的交互作用。其具体作用规律可在今

后的研究中将样方范围以及距离扩大作深入探究。
湿地植物群落对土壤微生物的影响 由于研究

区是撂荒地,没有经过人为耕作管理,杂草丛生,1
年生杂草种子第2年又自发散落在土壤中,规律性

不强,对 微 生 物 多 样 性 的 影 响 甚 微。C.Ahn
 

et
 

al.[34]的研究也发现植被的出现与否并没有影响到

微生物的群落特征,这也许是因为植被对微生物的

影响作用可能与植被类型或植物演替阶段有关。而

植物未对微生物的分布及数量特征产生影响,也可

能与各类植物根际分泌物所形成的复杂的微环境有

关[35]。在其他研究中,也有提出植被对土壤微生物

的影响具有促进和抑制作用。抑制作用主要是因为

植被与土壤微生物对环境资源的竞争关系,促进作

用主要是植物的根际效应分泌有机物促进微生物生

长,影响微生物多样性和活性等[36-41]。因此在未来

的研究中,可进一步讨论植物是否影响土壤微生物

的群落结构和分布及其作用机理,探究植物群落分

布与土壤微生物群落之间是否具有某种耦合关系。
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