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水位高程变化对湿地土壤微生物代谢功能的影响研

究——以蚌湖为例
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【摘 要】：在淡水湖泊生态系统中，水位高程的变化会对整个生态系统产生重要的影响。本研究以鄱阳湖最具

代表性的碟形湖——蚌湖为实验地点，研究了水位高程对于湖泊湿地土壤微生物代谢功能的影响。在实验中沿水位

高程及植被带演替布设 6 个样地，利用 Biolog-Eco 技术探究不同水位高程样地土壤微生物群落代谢功能的多样性

及分布规律。结果表明：随着样地水位高程的降低，土壤含水量逐渐升高，地表植被的覆盖率逐渐减少，土壤有机

养分出现先减小后增大的趋势；而土壤微生物对碳源代谢活性随着高程的降低依次减弱，且优先利用的碳源种类和

碳源利用率也有显著不同。通过 dbRDA 排序分析表明：土壤微生物群落功能多样性沿高程呈现区域性分布特征，相

邻的两样地土壤微生物碳源代谢功能更为相近。影响湿地土壤微生物碳源代谢功能的主要因子为土壤含水量、土壤

有机质含量、pH、NH4-N 和地表植被类型。本研究结果可为合理管理和保护鄱阳湖湿地生态系统提供科学的指导。
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鄱阳湖不仅是我国第一大淡水湖，也是国际上最重要的候鸟越冬地之一。其巨大的生态功能对维护生物多样性、调蓄长江

洪水以及长江中下游淡水供给、维系区域和国家生态安全等方面具有十分重要的作用及影响
[1]
。鄱阳湖为过水型、吞吐型的淡水

湖泊，受长江顶托和五河(赣江、抚河、信江、饶河和修水)来水的影响，形成独特的干湿交替季节性水文节律过程
[2]
。湿地处于

干湿交替状态的洲滩面积为 2 698 km
2
，约占全湖正常水位总面积的 82%

[3]
。干湿交替状态使的湿地生物多样性非常丰富，植被

群落沿着不同水位高程呈环状或弧形分布。目前，关于鄱阳湖湿地不同水位高程对湿地生态系统的影响主要集中在水质环境
[4]
、

湿地动植物
[5, 6]

及湿地景观
[7]
等方面，而关于微生物方面的研究报道甚少。

微生物作为湿地生态系统重要的组成部分，直接参与土壤碳、氮循环及有机质矿化过程，在维持土壤质量方面发挥着重要

1 收稿日期：2016-08-22；修回日期：2016-11-24

基金项目：国家自然科学基金项目(31360127，31260110) [National Natural Science Fundation of China (31360127,

31260110)]

作者简介： 李金前(1989～ )，男， 硕士研究生，主要从事环境微生物研究. E-mail：ncusk724@hotmail.com

*通讯作者 E-mail：wl690902@hotmail.com

mailto:wl690902@hotmail.com


2

作用
[8]
。土壤微生物群落多样性作为评价土壤质量最敏感的指标之一，近年来已成为生态学领域研究的热点问题

[9]
。其主要研究

方法包括传统的微生物纯培养法、脂肪酸分析法、Biolog-ECO 微平板分析法、分子生物学法(PCR-DGGE、T-RLFP、RISA)等。其

中，Biolog 技术是通过分析微生物对不同碳源利用程度的差异来表征其功能多样性；由于此方法简便、快速、灵敏度高，现已

被广泛应用于不同生境土壤微生物群落功能多样性的研究
[10]
。

本研究采用 Biolog-ECO 微平板分析法研究鄱阳湖湿地不同水位高程分布的湿地土壤微生物功能多样性，探讨土壤微生物群

落代谢功能多样性对不同水位高程的响应规律，以期进一步揭示鄱阳湖湿地水位高程变化与土壤微生物的耦合关系。本研究结

果不仅丰富了鄱阳湖湿地研究内容及成果，而且可为管理、保护鄱阳湖湿地提供科学指导。

1 材料与方法

1.1 样地概况

实验样地(29°10′N～29°17′N，115°54′E～116°01′E)位于鄱阳湖西北角，永修县吴城镇北部的鄱阳湖国家级自然

保护区中的蚌湖(图 1)。该区域属于亚热带湿润季风型气候，年平均气温 17 ℃左右。雨量充沛，年均降雨量 1 450～1 550 mm。

蚌湖是一个典型的碟形子湖，其地面垂直高程由湖滨向湖中心位置逐渐降低，退水时便会出现由湖滨向湖中心逐步出露的过程，

湿地洲滩淹水时长则会逐渐变长，从而导致了湿地主要植物群落呈明显的空间地带性分布。沿湖滨向湖中心依次可见的优势植

被种群为：狗牙根(Cynodondactylon(Linn). Pers)群落、南荻(Triarrhenalutarioriparia L.Liou)群落、灰化苔草

(CarexcinerascensKukenth)群落、水蓼(Polygonumhydropiper Linn.)群落。该研究区域属国家级的自然保护区，受人为干扰

较小，且具有极其丰富的生态资源，是我国湿地生态系统中生物资源最丰富的地区之一
[11]
。
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1.2 样地布设及样品采集处理

参照以上沿岸分布的植被类型进行样带布设，从河岸到湖心依次共设置 6条样带，如图 1所示。1 号(狗牙根群落)、2号(南

狄群落)、3号(灰化苔草群落)、4号(水蓼群落)、5号(裸露滩洲)、6号(常年淹水)样地所处水位高程不同，相邻两样地之间的

高程差见图 1，各样地的大约淹水时长分别为 30 d、80 d、125 d、165 d、180 d、365 d。每条样带内随机设立 3 块 1 m×1 m

平行样方，每个平行样方相距 100 m，共计 18个样方。

实验于 2013 年 3 月采样，此时鄱阳湖处于枯水期，除 6 号常年淹水样地外，其他 5个样地全都依次退露出来。具体采样如

下：在设定的样方内，先刨去土壤表层的植被，再使用直径为 5 cm 的土钻以 5 点混合法钻取 0～15 cm 土壤混合，装入无菌的

聚乙烯自封袋中，带回实验室处理。将土壤样品中可见碎石块和植物根茎剔除后，各自分成两部分，一部分土壤经风干用于土

壤理化性质的测定；另一部分新鲜土壤放入 4 ℃冰箱，进行土壤微生物 Biolog 培养分析。采样前还对各样方内的植被物种数及

多度进行了调查。

1.3 实验方法

1.3.1 土壤主要理化参数的测定
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土壤样品的含水量(SM)测定采用烘干法(105 ℃，8 h)，pH 值按 2.5∶1 的水土比用玻璃电极 pH计测定，去灰分干重(AFDM)

采用高温烘烤法(500 ℃，4 h)，总有机碳(TOC)采用 K2Cr2O7 容量法-外加热法测定
[12]
；浓硫酸-混合催化法消煮后凯氏定氮法

测定总氮(TN)
[3]
；总磷(TP)采用钒钼黄吸光光度法测定

[13]
；铵态氮(NH4-N)采用流动分析仪测定

[14]
。硝态氮(NO3-N)采用镀铜镉-

重氮化偶合比色法测定
[15]
。

1.3.2 土壤微生物群落功能多样性分析

称取新鲜土壤质量(相当于 10.0 g 干土重)，加入 90 mL 0.85%无菌生理盐水制备成土壤微生物悬浮液，静置片刻后吸取上

清液，稀释至浓度为 10–3 的菌悬液。向 ECO 微平板的每孔内加入 150 μL 稀释好的菌悬液，再将接种好的 ECO 板置于 25 ℃培

养箱连续培养 10 d。在培养过程中，前 2 天每隔 24 h 在 Biolog 微生物自动鉴定系统(Micro StationT MSystem，美国 Biolog

公司)上读取 590 nm 处的吸光值，之后时间段每隔 12 h 读数一次
[16]
。

1.4 数据分析

平均颜色变化率(average well color development,AWCD) AWCD=Σ(Ci–R)/31，式中 Ci 为所测定的 31个碳源孔的吸光值，

R为对照孔的吸光值。选用 96 h 光密度值分析不同碳源的利用及微生物群落多样性。参照文献选用 Richness 指数(S)
[17]
、Shannon

指数(H)
[18]
、Simpson 指数(D)

[19]
表示微生物群落多样性指数。采用 SPSS20.0 中的一维方差分析(ANOVA)对土壤理化参数、植被概

况以及不同碳源利用效率进行了统计；对各个参数间的相关性进行了 Pearson 相关性统计。使用 PRIMER5.0 中的 Diversity 功

能进行了微生物群落碳源代谢多样性指数的计算。使用 Canoco for Windows 5.0 对微生物群落结构和影响因子进行基于距离的

冗余分析(dbRDA)。

2 实验结果及分析

2.1 沿水位高程分布的土壤理化性质及植被概况

由表 1可见，鄱阳湖湿地沿不同水位高程分布的表层土壤理化性质(除 NO3-N 外)和地表植被物种数及多度均出现了较大的

变化。土壤含水量 SM 沿湖心向河岸逐渐减少，地表植被多样性和丰富度逐渐增加。其中 1、2 号样地植被物种数及多度均显著

大于 3、4号样地(p<0.05)，5、6号样地无植被成长。我们发现，随着水位梯度逐渐降低土壤有机养分出现先减小后增大趋势。

值得注意的是土壤 AFDM、TOC、TN 含量均在 2 号样地最高。整个样地土壤的 pH 均为弱酸性，范围为 5.02～6.48；其中，1、2、

3号样地土壤 pH显著小于 4、5、6号样地。6 号样地 NH4-N 含量极显著高于其他样地，与其它样地相比高达 4～8倍。

2.2 不同水位高程分布的土壤微生物群落碳源代谢特征

2.2.1 表层土壤微生物碳源利用效率变化



5

AWCD 是反映土壤微生物对碳源代谢活性的重要指标，AWCD 值越大，表明土壤微生物对碳源利用能力越强。沿不同水位高程

分布的湿地土壤微生物对碳源利用的 AWCD 值随时间变化结果见图 2。实验结果表明来自不同样地的土壤微生物对碳源的代谢存

在显著差异(p<0.05)。在培养生长 96 h 时，土壤微生物处于生长对数期，对不同碳源利用速率最大，表明此时的土壤微生物代

谢功能活性最强。我们发现，除 1号(狗牙根群落)样地外，2～6号样地表现为明显的随着高程增加，湿地表层土壤微生物对碳

源的代谢活性增加的趋势，即 2 号(南狄群落)样地土壤微生物对碳源利用强度最大，6号(常年淹水)样地土壤微生物对碳源利用

强度最小。

2.2.2 土壤微生物对不同碳源利用分析

选择培养 96 h 土壤微生物对不同碳源类型的利用进行分析，结果如图 3所示。总体而言，鄱阳湖湿地土壤微生物对不同碳

源利用率存在显著差异(p<0.05)，按照利用程度可以依次排列为：氨基酸类>羧酸类>酚酸类>糖类>胺类>多聚物类。同时，不同

水位高程的土壤微生物对同类碳源利用率也有显著差异(p<0.05)。例如：对于氨基酸类、羧酸类、酚酸类和胺类碳源，均是 2

号样地利用率最大；对于糖类碳源利用率最大的是 3 号样地，而对多聚物类碳源利用率最大的是 4 号样地。从不同样地比较来

说，1号样地主要利用碳源类型为氨基酸类、羧酸类、糖类和多聚物类；2号样地对所有碳源均有较高的利用效率；3号样地主

要利用碳源类型为氨基酸类、羧酸类、糖类和胺类；4、5号样地均可以较低程度地利用所有碳源类型，6 号样地对除多聚物类

外的所有碳源利用效率最低。
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2.3 土壤微生物群落功能多样性分析

土壤微生物群落多样性反映了群落整体的动态变化，不同水位高程土壤微生物群落功能多样性分析结果见表 2。不同水位高

程土壤微生物群落的 Richness 指数有显著差异(p<0.05)，而 Shannon 和 Simpson 指数均没有显著差异(p>0.05)。值得注意的是，

除 1 号样地外，其它样地均随着高程的增加，土壤 Richness 指数逐渐增加，对土壤理化性质、植被与微生物群落多样性的相关

性分析可知，Richness 指数、Shannon 和 Simpson 指数均与土壤 SM 及 NH4-N 显著负相关(p<0.05)。

由表 3 可见，Richness 指数、Shannon 和 Simpson 指数均与土壤 SM 及 NH4 -N 显著负相关(p<0.05)。在不同碳源类型中，利

用率最高的氨基酸类碳源与土壤 SM 、pH 及 TP 极显著负相关(p<0.01)，与土壤 AFDM 和 TOC 及植被物种数和多度极显著正相关

(p<0.01)。而其他类型的碳源与土壤 SM、NH4-N、AFDM、TOC 及植物物种数和多度中的某些相关性较大。
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2.4 环境因子对于微生物群落代谢功能多样性的影响

从统计学角度对土壤微生物群落碳源代谢和环境因子进行 dbRDA 排序分析，从而揭示沿水位高程分布的土壤微生物群落代

谢功能变化影响因子，结果如图 4所示。排序第一轴和第二轴可解释量累计达 65.89%。该结果表明，所检测的环境因子能够解

释不同高程土壤微生物群落代谢功能的变化。Monte Carlo 检验分析发现，土壤 SM(p=0.002)、NH4 -N(p=0.008)和植被

VS(p=0.002)、VD(p=0.002)与土壤微生物群落代谢功能变化极显著相关；pH(p=0.012)、TOC(p=0.018)、AFDM(p=0.034)则与土

壤微生物群落代谢功能变化显著相关。图 4显示，不同水位高程土壤微生物群落代谢功能分异明显。1、2 号样地主要受植被和

有机质的影响较大，聚在第一轴负半轴；5、6号样地主要受土壤 SM、NH4-N 影响聚在第一轴正半轴；3、4 号样地则聚在中轴线

位置。结果表明，在本研究中，不同水位高程土壤微生物群落代谢功能差异显著，且代谢功能变化的影响因子也不同，但土壤

含水量是微生物群落代谢功能差异的最根本的影响因子。
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3 讨论

水文变化是鄱阳湖湿地的根本属性，控制着整个湿地生态系统的生物群落分布及生态过程。本研究发现，随样地水位高程

的降低，湿地土壤微生物群落对碳源代谢功能活性显著降低。Ding 等
[20]
在对鄱阳湖湿地滩涂细菌群落组成的研究中发现细菌群

落多样性具有显著的空间差异，且土壤理化性质显著影响群落结构；夏品华等
[21]
在喀斯特高原土壤微生物群落功能多样性对湿

地退化过程的响应研究中发现沿湿地植被演替梯度，根际土壤微生物群落碳源代谢强度逐渐增加。Foulquie 等
[22]
研究结果显示，

微生物群落结构变化与不同水文情势密切相关。其原因可能是样地土壤水分、通气性、有机养分和植被等因子的差异，导致土

壤微生物群落碳源代谢活性发生变化；然而，土壤微生物群落活性发生变化的同时，又会影响土壤营养有机质和植被的生长和

繁殖。因此，土壤-植被-微生物三者之间相互影响，相互制约。

在本研究中，由于样地所处水位高程的降低，土壤含水量逐渐升高，相应的淹水时间也延长，地表植被的覆盖率逐渐降低，

样地土壤微生物代谢活性降低，可能更有利于土壤有机质的积累。本研究样地土壤有机养分出现先减小后增大的趋势印证了这

一推测。这是因为随着水位高程较低，地表植被减少导致有机质输入减少，但淹水时间变长则增加了土壤有机质累积。同样，

盛宣才等
[23]

在水位对杭州湾芦苇湿地土壤有机碳、氮、磷含量的影响研究结果显示，总有机碳和总氮含量随着水位增加总体上

也表现为先减小后增大趋势。张全军等
[24]
的研究发现也说明了不同的水文条件会影响湿地土壤中营养元素迁移转化过程和湿地
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植物群落的生长、分布和演替。

通过 dbRDA 排序分析环境因子对于微生物群落代谢功能多样性的影响发现，沿着水位高程的变化，土壤微生物群落功能多

样性呈现区域性空间分布特征，相邻样地的土壤微生物碳源代谢功能更为相近。它们的主要影响因子为土壤含水量，其次就是

地表植被、土壤有机质及 pH值。在洞庭湖和三江平原湿地研究中也发现土壤含水量、地表植被以及土壤有机质是影响土壤微生

物生物量和群落特征的主要因素，这也验证了本研究的实验结果
[25, 26]

。本研究结果也进一步提示，土壤微生物代谢功能活性受

不同环境因子影响，而水文变化是引起土壤微生物群落代谢功能活性变化的根本原因。结果表明了水文变化作为鄱阳湖湿地的

根本属性能同时影响土壤性质、湿地植被以和土壤微生物群落以及三者之间相互作用，它也控制着整个湿地的生态过程。

值得注意的是，我们发现 1 号样地(狗牙根群落)微生物群落代谢功能活性以及土壤有机质含量均低于 2 号样地(南荻群落)，

这与高程变化趋势不一致。我们进一步分析推测，自长江重大水利工程三峡大坝建设运行以来，鄱阳湖丰水期水位较低，枯水

期明显提前及其持续时间延长，并且频频出现最低水位
[6]
。这些现象导致了 1号样地(狗牙根群落)土壤淹水期越来越短暂，几乎

常年处于干涸状态。1号样地(狗牙根群落)土质由湿地土变成草甸土壤，最后慢慢演变为成熟土壤，土壤含水量逐渐降低，植被

中生化和旱生化现象在一步一步加剧，植被群落多样性正逐渐减少，使得土壤有机质含量降低，从而进一步导致微生物群落代

谢功能活性降低。同时，还有一种可能原因是，1 号样地(狗牙根群落)靠近河岸，受人为影响较其他样地更大，也可能导致植被

群落多样性逐渐减少，土壤有机质含量降低以及土壤微生物群落代谢功能活性降低。总之，随着水位梯度的降低，淹水时间延

长，导致土壤通透性较差，土壤植被多样性降低，输入到土壤的有机物减少，从而为微生物群落提供的可利用的碳源减少，微

生物群落活性降低
[27, 28]

。

本研究通过采用 Biolog 微平板分析法探讨土壤微生物群落代谢功能多样性对不同水位高程的响应规律，揭示了鄱阳湖湿地

水位高程变化与土壤微生物多样性有着密切的相关性，研究结果可为管理、保护鄱阳湖湿地提供科学指导。随着研究深入和技

术改进，后续我们将结合其他群落结构分析方法如：末端限制性片段长度多态性(T-RFLP)、建立克隆文库或进行高通量测序等

方法开展鄱阳湖湿地不同水位高程土壤微生物群落结构等方面的研究。

4 结论

(1)鄱阳湖湿地不同高程导致地表植被的分布和土壤性质差异明显。随着样地高程的降低，土壤含水量逐渐升高，地表植被

的覆盖率逐渐降低，土壤有机养分出现先减小后增大的趋势。

(2)沿着高程降低，对碳源代谢活性依次降低；土壤微生物群落主要利用的碳源类型为氨基酸类、羧酸类及酚酸类，它们与

土壤含水量、有机质等密切相关。

(3)dbRDA 排序分析显示，沿着高程分布，土壤微生物群落功能多样性呈现区域性分布特征，相邻样地的土壤微生物碳源代

谢功能更为相近。它们的主要影响因子均为土壤含水量，其次就是地表植被、土壤有机质、pH及 NH4-N。
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