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摘 要:[目的]分析湿地不同土地利用方式下0—20cm土壤性质和微生物菌群结构变化,探究不同土地

利用方式下土壤固碳微生物群落与功能基因变化特征,为湿地生态系统资源的保护和可持续利用提供科

学参考。[方法]以浙江长兴仙山湖国家湿地公园为研究对象。运用高通量测序技术对基因进行测序分

析。[结果]①仙山湖湿地固碳能力表现为:莎草沼泽>天然沿岸森林>竹林>苗圃>人为干预的河道沿

岸森林(落羽杉树林)>人工松树林>阔叶林>人为干预的沿岸植被>人为干预的河道沿岸森林(柳树沼

泽)>芦苇沼泽>芦苇和柳树沿岸植被,莎草沼泽有机碳储量最高(38.68±0.56t/hm2),为森林有机碳储

量的171%,其土壤微生物碳利用效率(0.66±0.005)为竹林微生物碳利用效率的150%。②仙山湖湿地微

生物固碳途径主要以卡尔文循环,还原性三羧酸循环和还原乙酰辅酶A途径为主,变形菌门、拟杆菌门、酸
杆菌门、绿弯菌门为主要固碳菌群。莎草沼泽土壤变形菌门相对丰度为56.40%,拟杆菌门相对丰度为

17.40%,天然沿岸森林土壤变形菌门相对丰度为59.60%,竹林土壤酸杆菌门相对丰度为36.00%,仙山湖

湿地有机碳储量与土壤固碳菌门丰度成正相关关系。[结论]仙山湖湿地生态系统中固碳微生物的优势菌

群差异大,不同土地利用方式下土壤固碳微生物群落与功能基因变化影响着湿地微生物固碳能力。其中,
莎草沼泽中土壤有机碳储量、全氮含量和微生物碳利用效率最高,其固碳功能基因高于其他土地利用方

式。因此,莎草沼泽具有较高的碳储存能力。
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Abstract:[Objective]Changesinsoilpropertiesandmicrobialcommunitystructurein0—20cmsoilunder
differentlandusemodesinwetlandswereanalyzed,andthecharacteristicsofsoilcarbonsequestration
microbialcommunitiesandfunctionalgenechangesunderdifferentlandusemodeswereexploredtoprovide



scientificreferencesfortheprotectionandsustainableutilizationofwetlandecosystemresources.[Methods]

TheXianshanLakeNationalWetlandParkinChangxing,ZhejiangProvincewastakenastheresearchobject.
High-throughputsequencingtechnology wasusedtosequencethegenes.[Results]① Thecarbon
sequestrationcapacityoftheXianshanLakewetlandwasasfollows:sedgeswamp>naturalcoastalforest>
bambooforest>nursery>artificiallyintervenedriverbankforest(Chinesefirforest)>artificialpineforest>
broad-leavedforest>artificiallyintervenedcoastalvegetation>artificiallyintervenedriverbankforest(willow
swamp)>reedswamp>reedandwillowcoastalvegetation.Theorganiccarbonstorageofsedgeswampwas
thehighest(38.68±0.56t/hm2),accountingfor171% offorestorganiccarbonstorage,anditssoil
microbialcarbonutilizationefficiency(0.66±0.005)was150%ofbambooforestmicrobialcarbonutilization
efficiency.② ThecarbonsequestrationpathwaysofmicroorganismsintheXianshanLakewetlandwere
mainlyfacilitatedthroughtheCalvincycle,reducingthetricarboxylicacidcycleandreducingacetylCoA
pathway,with Proteobacteria,Bacteroidetes,Acidobacteria,and Chloroflexia asthe main carbon
sequestrationmicrobialcommunities.TherelativeabundanceofProteobacteriaandBacteroidetesinthesedge
swampsoilwere56.40%and17.40%,respectively.TherelativeabundanceofProteobacteriainthenatural
coastalforestsoilwas59.60%,andthatofAcidobacteriainthebambooforestsoilwas36.00%.Therewasa
positivecorrelationbetweenorganiccarbonstorageandsoilcarbon-fixingbacterialabundanceintheXianshan
Lakewetland.[Conclusion]ThedominantmicrobialcommunitiesforcarbonsequestrationintheXianshan
Lakewetlandecosystemvariedgreatly,andchangesinsoilcarbonsequestrationmicrobialcommunitiesand
functionalgenesunderdifferentlandusepatternsaffectedthecarbonsequestrationcapacityofwetland
microorganisms.Amongthem,soilorganiccarbonstorage,totalnitrogencontent,andmicrobialcarbon
utilizationefficiencywerethehighestinthesedgeswamp,anditscarbonsequestrationfunctionalgeneswere
higherthanthoseofotherland-usemethods.Therefore,sedgemarsheshaveahighcarbonstoragecapacity.
Keywords:wetland;carbonsequestrationcapability;carbonfixingmicroorganisms;landusemode

  湿地是地球最大的碳库之一,碳储量约为7.70×
1010t,约为温带森林和热带雨林生态系统碳储量之

和的1.35倍,占到陆地生物圈碳素的35.0%,其固碳

能力远高于其他类型的生态系统。因此,湿地在调节

陆地生态系统全球碳平衡方面具有极其重要的意

义[1]。湿地生态系统的大部分碳储存在土壤中。湿

地土壤固碳能力的影响因素包括气候因子[2]、凋落物

数量以及土壤理化性质等[3],这些因素也决定着湿地

土壤微生物多样性格局和固碳能力[4]。研究表明,不
同的湿地土地利用方式会导致植被类型和土壤理化

性质的变化,从而影响湿地土壤有机碳库和土壤碳储

量。段晓男等[5]的调查表明我国湖泊湿地的固碳速

率为5~72g/(m2·a),这种差异也与湿地土地利用

方式密切相关。作为生物地球化学循环的“引擎”,微
生物通过分解代谢和合成代谢驱动湿地土壤的碳循

环,是湿地生态系统的重要组成部分,在湿地土壤固

碳中发挥着积极作用[6]。微生物碳固定途径主要有

卡尔文循环、还原三羧酸循环、还原乙酰辅酶 A途

径、3-羟基丙酸双循环、3-羟基丙酸/4-羟基丁酸循环

和二羧酸/4-羟基丁酸循环这6种[7]。土壤微生物碳

固定正是在多种固定途径下,微生物将碳源转化为自

身物质的过程,能够促进土壤碳增汇和碳固定。研

究[8]发现,微生物的固碳能力取决于生态系统的类

型,进一步证实了微生物群落与湿地土地利用方式之

间的密切关系。因此,有必要研究不同土地利用方式

下湿地土壤微生物的固碳差异。
长兴仙山湖国家湿地公园是华东地区自然湿地

与人工湖泊湿地的典型代表,也是长三角地区最具有

生物多样性的湿地生态系统之一。蒋敏等[9]对仙山

湖国家湿地公园湿地进行类型概述和梯度分析,根据

拉姆萨尔湿地分类法,利用集群分析将仙山湖湿地划

分为不同湿地类型。然而,该湿地不同土地利用方式

导致其土壤微生物固碳能力发生变化的报道较少。
为此,本文以仙山湖湿地公园内的11种土地利用方

式的表层土壤作为研究对象,以高通量测序技术对样

地土壤细菌固碳效应进行比较分析,探究不同土地利

用方式下的微生物群落和固碳能力的信息,为仙山湖

湿地生态系统资源的可持续利用提供参考,并为湿地

资源的保护提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 研究区概况

仙山湖国家湿地公园(30°52'08″—30°55'25″N,

119°33'51″—119°38'38″E),地处江苏、浙江、安徽三
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省交界处,属太湖水系,地处太湖上游,土地总面积

2269.2hm2,其中湿地面积达1395.3hm2,占土地面积

的61.5%。仙山湖国家湿地公园森林面积约753.1hm2。
该湿地公园地处中亚热带季风气候区,湖区水面广

阔,森林繁茂,具有冬暖夏凉、昼夜温差小的小气候条

件,平均年降水量1309mm,年平均气温13.9℃。

1.2 样品采集与前处理

结合仙山湖国家湿地公园内植物群落类型,选取

竹林T1,苗圃T2,阔叶林T3,人工松树林T4,莎草沼

泽T5,芦苇沼泽 T6,人为干预的沿岸植被(水岸草

丛)T7,人为干预的河道沿岸森林(落羽杉树林)T8,
人为干预的河道沿岸森林(柳树沼泽)T9,天然沿岸

森林(水岸柳林)T10,芦苇和柳树沿岸植被11种不同

植物群落T11共计11个样区作为固碳增汇样地并采

集土样。在调查中对样地进行GPS定位,记录采样

点的经纬度坐标、植被类型、土地利用方式等相关信

息,通过走访附近村民发现了仙山湖11种植物群落的

样地类型演变过程,演变过程详见表1。每个采样区

内,按五点取样法在0—20cm土层采集土壤,混合为

1个土样,同时,采用环刀法测定土壤容重。每个采样

区设置3次重复。去除土壤中的动植物残体和碎石等

杂物,将土样分为3份装入无菌袋密封,用干冰保存带

回实验室,(1份新鲜土样贮存在-80℃用于微生物

信息和宏基因组测试;1份在室内自然风干后用于土

壤性质的分析;另1份贮存在4℃用于微生物碳利用

效率的测定)。土壤采样时间为2022年7月16日。

表1 仙山湖碳汇样地分类及演变过程

Table1 ClassificationandevolutionprocessofcarbonsinkplotsinXianshanLake

样地类型 植物群落类型 仙山湖碳汇样地基本类型 仙山湖碳汇样地演变过程   
竹林 竹 林 荒山—水库底泥、塘泥堆积—人工种植竹林

旱地
苗 圃 苗圃中的杂草群落紫薇与红梅 水稻田—人工植树—苗圃

乔木林
再生阔叶林香樟 水稻田—人工植树—香樟林

人工松树林马尾松、湿地松 水稻田—塘泥堆积—人工植树—松林

湿地

草 地 人为干预的沿岸植被水岸草丛 水稻田—人工塘泥堆积—自然繁衍—草地

湿地森林

天然沿岸森林水岸柳林 湖岸—自然繁衍—季节性浸水沿岸森林

人为干预的河道沿岸森林—落羽杉树林 水稻田—塘泥堆积—人工植树—沿岸森林

人为干预的河道沿岸森林—柳树沼泽 沼泽—人工植树—季节性浸水森林沼泽

芦苇和柳树沿岸植被 湖岸—人工植树—芦苇和柳树沿岸植被

沼泽湿地、湖泊湿地
莎草沼泽 水稻田—挖塘形成黄泥坑—自然生长—莎草沼泽

芦苇沼泽 水稻田—挖塘形成黄泥坑—人工种植—芦苇沼泽

1.3 湿地土壤性质的测定

土壤性 质 的 分 析 方 法:土 壤 全 氮(TN)经 过

H2SO4 消煮后,采用自动定氮仪法测定,全磷(TP)采
用H2SO4酸溶—钼锑抗比色法测定,土壤有机质含

量的测定采用重铬酸钾氧化—分光光度法。土壤中

全钾(TK)采用氢氧化钠熔融法,利用AA-6880分光

光度计测定,土壤pH值的测定采用离子选择电极法

(土水比为1∶2.5),利用IS128CpH计测定。采用
18O-H2O标记法测定土壤微生物碳利用效率[10]。

1.4 高通量测序以及固碳功能基因检测

土壤样品的总基因组DNA通过FastDNASPIN
KitforSoilMPBiomedicals,USA试剂盒提取,每个

样本进行3个重复,PCR产物用1.5%琼脂糖凝胶电

泳检测DNA浓度和纯度。采用细菌通用引物515F
5'-GTGCCAGCMGCCGCCG-3'和 907R 5'-CCGT-
CAATTCMTTTRAGTTT-3'扩增16SrRNA基因

的 V3-V4高 变 区,PCR 反 应 条 件:95 ℃,3 min;

95℃,30s;56℃,30s;72℃,1min;40次循环;

72℃,8min。PCR反应体系:正、反向引物10μmol/L
各2μl,2×TaqMasterMixDyePlus25μL,DNA
模板2μl,ddH2O20μl。PCR反应完成后,将3个

技术重复中的产物合并,并在琼脂糖凝胶上进行电泳

实验。将目标位置的条带切割,并使用DNA凝胶提

取试剂盒进行核酸回收。使用微核酸分析仪测量回

收产物的核酸浓度,然后调整每个样品的浓度以进行

双端测序。采用浙江大学农业生物与环境科学分析中

心 的 Ion GeneStudioS5(ThermoFisherScientific,

Walthm,USA)进行测序[11]。
宏基因组测序首先通过Covaris􀅹 M220聚焦超

声波破碎仪将DNA片段化处理,打断为400bp左右

长度的片段,然后采用 NEXTFLEXTM 公司 Rapid
DNA-SeqKit试 剂 盒 构 建 PE 文 库,使 用 HiSeq
3000/4000PEClusterKit试剂盒进行桥式聚合酶链

式反应,通过质量检测后,使用IlluminaHiSeq2000
进行测序。本研究的宏基因组测序工作由上海美吉

生物医药科技有限公司完成。

732第1期       陆章欣等:仙山湖国家湿地公园土壤中固碳微生物的群落与功能基因特征



1.5 数据统计和分析

土壤有机碳储量计算公式为:

SCstock=SCcon·BD·H (1)
式中:SCstock为单位面积有机碳的储量(t/hm2);SCcon

为土壤有机碳含量(g/kg);BD 为土壤容重(g/cm3);

H 为土层厚度(cm)。

Spohn提出使用18O-H2O-DNA法,测定微生物

在短期内的生长速率和呼吸速率,从而计算出微生物

CUE,计算公式为:

DNAp=Ot×
at%e

100×
100
at%swr

×
100
31.21

(2)

CUE=
DNAp×C/DNA

DNAp×C/DNA+CO2
(3)

式中:DNAP 表示微生物DNA产量(μg/g);Ot 为干

燥DNA提取物中的总氧含量(μg/g);at%e 为标记

样品的18Oat%(18O 丰度)与非标记样品的18Oat%
(18O天然丰度)之间的差异;at%swr为土壤水的18O
丰度;31.21为DNA中氧气的平均百分比;C/DNA
为微生物生物量碳含量(μg/g)与DNA含量(μg/g)
的比值;CO2 为微生物呼吸的碳通量(μg/g)。

采用 SPSS24.0IBM 软 件,运 用 (One-Way
ANOVA)检验差异显著性进行单因素方差分析;使
用Excel2003软件对数据进行处理与统计,分析出不

同样品的土壤性质、有机碳储量和固碳功能基因。采

用Pearson相关性分析细菌门和碳固定功能基因丰

度与 环 境 因 子 之 间 的 关 系,使 用 OriginPro2021
OriginLab软件绘制有机碳储量、门水平和属水平上

的土壤微生物群落、固碳基因丰度的柱状图及其与环

境因子的相关性热图。

2 结果与分析

2.1 不同土地利用方式下土壤性质

通过比较不同土地利用方式下土壤的全氮、全
钾、全磷含量和pH 值及有机碳储量,分析不同土壤

性质的差异。结果显示土壤性质受土地利用方式影

响差异显著(p<0.05,表2,图1)。11种土地利用方

式中土壤有机碳储量顺序为:莎草沼泽>天然沿岸森

林>竹林>苗圃>人为干预的河道沿岸森林(落羽杉

树林)>人工松树林>阔叶林>人为干预的沿岸植被

>人为干预的河道沿岸森林(柳树沼泽)>芦苇沼泽

>芦苇和柳树沿岸植被。不同土地利用方式的全氮

含量0.19~0.60g/kg,不同土地利用方式的全钾含

量0.22~2.22g/kg,不同土地利用方式的全磷含量

0.02~0.38g/kg。
莎草沼泽土壤TN为0.58±0.02g/kg,土壤有机

碳储量为38.68±0.56t/hm2,约占湿地土壤总储量的

17.97%,其TN含量和有机碳储量在11个样地土壤中

达到峰值。天然沿岸森林土壤TN(0.55±0.02g/kg)
和有机碳储量(22.59±0.85t/hm2)仅次于莎草沼泽,
且显著高于其他土地利用方式(p<0.05)。线性回归

分析两者的相关性表明,土壤有机碳储量与TN之间

有着极强的正向相关性(p<0.05)。天然沿岸森林土

壤TK为2.20±0.02g/kg,显著高于其他土地利用方

式;天然沿岸森林土壤TP为0.34±0.04g/kg,显著

高于其他土地利用方式;保护区土壤pH值波动范围

为4.45~6.98,整体为偏酸性土壤。

表2 不同土地利用方式下土壤因子

Table2 Soilfactorsunderdifferentlandusepatterns

样地
编号

全氮/
(g·kg-1)

全钾/
(g·kg-1)

全磷/
(g·kg-1) pH值

T1 0.28±0.02d 0.66±0.02e 0.02±0.01cd 4.62
T2 0.51±0.01b 0.83±0.04c 0.06±0.01b 5.81
T3 0.26±0.02de 0.53±0.02g 0.03±0.06cd 4.45
T4 0.22±0.03e 0.84±0.02c 0.03±0.01c 6.98
T5 0.58±0.02a 1.27±0.03b 0.01±0.01d 5.78
T6 0.22±0.03e 0.76±0.03d 0.01±0.01d 5.95
T7 0.23±0.09de 0.50±0.01g 0.03±0.01cd 6.11
T8 0.38±0.03c 0.60±0.01f 0.06±0.01b 6.98
T9 0.28±0.05d 0.24±0.02h 0.01±0.01cd 5.76
T10 0.55±0.02ab 2.20±0.02a 0.34±0.04a 5.34
T11 0.40±0.02c 1.26±0.03b 0.06±0.01b 5.87

  注:表内数据为平均值±标准差;不同字母代表数值在0.05水平

上的差异显著性;T1代表竹林;T2代表苗圃;T3代表阔叶林;T4代表

人工松树林;T5代表莎草沼泽;T6代表芦苇沼泽;T7代表人为干预的

沿岸植被(水岸草丛);T8代表人为干预的河道沿岸森林(落羽杉树

林);T9代表人为干预的河道沿岸森林(柳树沼泽);T10代表天然沿岸

森林(水岸柳林);T11代表芦苇和柳树沿岸植被。下同。

  注:数据为平均值±标准差(n=3);不同字母表示不同土地利用

方式的差异显著性(p<0.05)。下同。

图1 不同土地利用方式对土壤有机碳储量的影响

Fig.1 Impactsofdifferentlandusepatternson
soilorganiccarbonstorage

2.2 不同土地利用方式下微生物物种组成分析

为了探究微生物菌群结构与土壤固碳作用相关
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性,以仙山湖国家湿地公园11种不同植物群落的生

境土壤(0—20cm)作为研究对象,利用高通量测序技

术对土壤细菌优势菌门进行分析。测序结果表明共

有207537条基因序列,这些序列涵盖了26150个

OTU。它们分属于细菌的49个门147个纲3709个

目5097个科8217属。图2a表示不同土地利用方

式下土 壤 微 生 物 在 门 水 平 上 优 势 菌 门(OTUs>
1%)。①门水平分析结果显示,变形菌门、拟杆菌门、
酸杆菌门、绿弯菌门在仙山湖湿地植物群落类型土壤

中占主导地位(图2a)。在7个湿地土壤样品中,优势

菌门为变形菌门(Proteobacteria,9.48%~56.39%),
蓝藻门(Cyanobacteria,4.72%~51.56%),拟杆菌门

(Bacteroidetes,8%~17.42%),绿弯菌门(Chloroflexi,

2.77%~5.93%),酸 杆 菌 门(Acidobacteria,1.5% ~
8.25%),厚壁菌门(Firmicutes,1.37%~3.32%)和硝化

螺旋菌门(Nitrospirae,1.02%~1.2%)。这些门类构成

了总序列的86.7%~88.8%。变形菌是莎草沼泽和

天然沿岸森林碳封存微生物群落中的主要细菌群

(图2a)。与莎草沼泽相比,天然沿岸森林的变形菌相

对丰度下降了35.72%,固碳能力也有所下降。然而,
在4个旱地植物群落类型土壤样本中,主要的微生物

门包括酸杆菌门(Acidobacteria,34.41%~63.54%),
变形菌门(Proteobacteria,9.45%~20.66%),绿弯菌

门(Chloroflexi,4.09%~13.03%),泉古菌门(Cren-

archaeota,3.97%~6.21%),放线菌门(Actinobacte-
ria,2.11%~8.18%),蓝菌门(Cyanobacteria,1.78%
~14.81%),芽单胞菌门(Gemmatimonadetes,1.21%
~2.94%),浮 霉 菌 门 (Planctomycetes,1.21% ~
2.95%)和拟杆菌门(Bacteroidetes,1.12%~6%),这
些门类构成了总序列的87.9%~90.5%。该类样地

变形菌的相对丰度远低于莎草沼泽和天然沿岸森林,
而酸杆菌的相对丰度高于两个湿地群落。②属水平

分析结果显示(图2b),4个旱地植物群落类型的主要

优势菌属为 CandidatusSolibacter,Rhodoplanes,

Burkholderia,Mycobacterium 和CandidatusKori-
bacter,而7个湿地植物群落类型的主要优势菌属为

Geobacter,Bacteroides,Adyrhizobium,Dok59,

Candidatus Methylomirabilis 和 Flavobacterium。
同时,4类变形菌(α-,β-,γ-andδ-Proteobacteria)在
湿地固碳微生物群落中发挥非常重要的作用,莎草沼

泽β-Proteobacteria 的相对丰度(13.80%)高于天然

沿岸森林(4.74%),但是低于落羽杉树林(15.61%);
莎草 沼 泽δ-Proteobacteria 的 相 对 丰 度(33.54%)
低于天然 沿 岸 森 林 (51.61%)。芦 苇 沼 泽 的 α-
Proteobacteria相对丰度(25.91%)显著高于其他湿地

群落。可见在不同土地利用方式下,土壤中的细菌组

成在属水平上存在着显著差异。这些结果进一步揭示

了土地利用方式对土壤固碳微生物群落结构的影响。

图2 不同土地利用方式下土壤微生物群落组成

Fig.2 Soilmicrobialcommunitycompositionunderdifferentlandusetypes

2.3 不同土地利用方式下土壤微生物碳利用效率比较

比较不同土地利用方式下的微生物碳利用效率

(图3),结果显示湿地植物群落类型土壤微生物的碳利

用效率普遍高于旱地植物群落类型。莎草沼泽土壤微

生物碳利用效率为0.66,为天然沿岸森林的1.13倍,显

著高于其他土地利用方式(p<0.05)。竹林,苗圃两个

旱地植物群落类型的土壤微生物碳利用效率差异性较

小。人为干预的沿岸植被土壤微生物碳利用效率为

0.44,显著低于其他湿地植物群落类型(p<0.05)。相

关性分析结果表明,11种土地利用方式的土壤有机碳
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储量年增量开4次方的值与土壤微生物碳利用效率的

变化趋于几乎一致,两者具有直接相关性,土壤微生物

菌群对土壤有机碳储量增加值具有正相关性。

图3 不同土地利用方式对土壤微生物碳利用效率的影响

Fig.3 Effectsofdifferentlandusetypesoncarbonuseefficiency

2.4 土壤环境因子与土壤固碳功能基因间相关性

采用微生物宏基因组测序技术对不同土地利用

方式的微生物固碳功能基因进行比较分析(图4),结
果显示,莎草沼泽的ascA基因、ascC基因、pccA基

因、cdaR基因、frdA基因、smtA基因显著高于其他

土地利用方式,天然沿岸森林的korA基因、aclB基

因、ascB基因、accA基因显著高于其他土地利用方

式。参与卡尔文循环的rbcL基因丰度在 T1 至 T4
4个旱地植物群落类型中较高,其固碳基因的增长趋

势一致,4种土地利用方式中固碳基因丰度皆表现

为:竹林<苗圃<阔叶林<人工松树林;而人工松树

林和芦苇沼泽在还原乙酰辅酶A途径,3-羟基丙酸循

环、3-羟基丙酸/4-羟基丁酸循环和二羟基/4-羟基丁

酸循环途径中,固碳基因丰度未呈现显著差异。

图4 不同土地利用方式固碳功能基因丰度

Fig.4 Abundanceofcarbonfixationgenesindifferentlandusetype
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  土壤碳循环相关功能基因与环境因子间的相关性

分析如图5a所示。结果表明,固碳功能基因丰度与有

机碳储量、总氮、总钾呈正相关关系。其中,ascA,

ascC,cdaR和frdA基因丰度与有机碳储量呈极显

著正相关(p<0.01),acsA,acsC,pccA,frdA和

smtA基因丰度与总氮呈现正相关(p<0.01),pccA
和smtA基因丰度与总钾呈极显著正相关(p<0.01)。
各基因与总磷和pH 值的相关性较弱,而rbcL与环

境因子呈负相关,korA和aclB基因与环境因子之间

相关性不高,但acsA,acsC,pccA,cdaR,frdA和

smtA基因与环境因子之间相关性较强。仙山湖湿地

土壤理化因子的相互作用共同影响了土壤固碳微生

物群落的特征。固碳微生物的优势菌群受土壤pH
值和有机碳储量的影响显著。进一步分析属水平优

势菌群与环境因子的关系(图5b),结果表明,土壤细

菌优势菌门中变形菌门土壤环境极为敏感,与有机碳

储量和总氮呈显著正相关,与总钾呈极显著正相关。
放线菌门对环境变化的敏感性较低。绿湾菌门和pH
值呈显著正相关,酸杆菌门则与其呈现显著负相关。
结果表明,仙山湖湿地的碳储量与这4类细菌的相对

丰度比密切相关。

图5 环境因子与固碳功能基因(a)和土壤
细菌门相关性热图(b)

Fig.5 Correlationheatmapbetweenenvironmental
factorsandcarbonsequestrationfunctional
genes(a)andsoilbacterialphylum (b)

3 讨 论

3.1 仙山湖湿地公园不同土地利用方式对土壤理化

性质的影响

湿地固碳能力和土壤理化性质密切相关,大量研

究报道显示,不同土地利用方式会改变土壤全氮、pH
值和含水量[12],从而影响土壤有机碳储量[13]。本研

究发现,农田到湿地沼泽的衍变比农田到沿岸森林的

衍变更可取,以莎草沼泽为代表的湿地条件下更利于

植物的恢复和生长,以及土壤碳的代谢和固定,这与

Tan等[14]的结论一致。莎草沼泽湿地土壤底物中的

氮含量较高,微生物更容易大量聚集,容易形成较为

稳定的土壤有机质[15],此外较高的氮含量可能会降

低土壤pH值,抑制土壤中微生物活性,降低有机碳

的分解速率[16]。土壤含水量高也是莎草沼泽高碳储

量的关键因素,当水深长期超过一定深度后,水上森

林和芦苇的根部无法呼吸会导致大量死亡,有机质随

水体流向土壤[17]。丁俊男等[18]对塔河固奇谷湿地的

研究也表明,沼泽化湿地类型具有较强的蓄水能力,
增强了土壤中固碳微生物的活性,对土壤有机碳的积

累具有积极的作用。

3.2 仙山湖湿地公园不同土地利用方式对土壤微生

物类群的影响

微生物群落的结构和功能受到湿地类型演变、植
被类型、土壤理化性质的影响。本研究发现,变形菌

门、酸杆菌门、拟杆菌门和绿弯菌门是湿地植物群落

类型的优势菌门,酸杆菌门和变形菌门在旱地植物群

落中占主导地位(图2a),Yuan等[19]研究表明这些菌

门具有碳固定能力。变形菌是全球碳循环中的重要

微生物,参与土壤有机质的降解和碳、氮的生物地球

化学循环[20],是仙山湖莎草沼泽和水岸柳林主要的

固碳细菌类群。这可能是由于该样地的土壤有机碳

储量较高,相关研究表明变形菌门偏好在养分含量高

的土壤环境中生存,且丰度与土壤有机质和全氮含量

显著相关。Zhang[21]等人在青海湖湿地的研究表明,
变形菌是青海湖沼泽和河源湿地碳封存菌群中的主

要细菌类群;Ma[22]等人研究了呼伦湖流域4种湿地

类型的碳封存微生物群落,发现变形菌是不同湿地类

型中最重要的固碳细菌,他们的发现与本研究结论一

致。通过对相关性热图的分析,研究发现土壤pH值

与酸杆菌门的丰度存在显著负相关关系,这与大部分

研究发现一致[23]。酸杆菌在仙山湖旱地的再生阔叶

林中占主导地位,因为酸杆菌会降解森林土壤中的植

物残体并利用碳源提升森林土壤的固碳能力,对维持

土壤健康和碳循环方面起着至关重要的作用[24]。拟
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杆菌可以增加土壤有机碳的含量,为土壤酶活性提供

能量,本研究中,拟杆菌的相对丰度在水岸草丛的土

壤中含量最高,因为拟杆菌主要生活在水环境中,而
水岸草丛具有较高的水位。绿弯菌门参与纤维素、木
聚糖和几丁质等多糖的水解,在人工松树林和落羽杉

树林的相对丰度较高。
湿地生态系统中固碳微生物的群落组成在属水

平上存在差异。α-Proteobacteria 在芦苇沼泽的相对

丰度高于莎草沼泽,因为α-Proteobacteria 受到氧气

和芦苇根系渗出物的影响,在芦苇沼泽固氮固碳中起

着必 要 的 作 用[25]。莎 草 沼 泽 和 水 岸 柳 林 土 壤 中

β-Proteobacteria 相对丰度显著高于其他湿地植物群

落,β-Proteobacteria 在固碳和有机质矿化上起到重

要作用[26],这与李子旭等[27]的发现相似。本研究结

果显示,莎草沼泽和芦苇沼泽土壤的变形菌含量和属

水平明显高于其他土壤,这也可能是导致沼泽湿地土

壤有机质含量较高的因素之一。

3.3 仙山湖湿地公园不同土地利用方式对微生物固

碳能力的影响

土壤微生物驱动着养分循环,其固碳功能基因丰

度反映了固碳能力的大小。固碳基因丰度越高,微生

物对土壤碳汇贡献越大。本研究发现,参与二羟基/4
-羟基丁酸循环的frdA基因、smtA基因和还原乙

酰辅酶A途径的ascA基因、ascC基因和pccA基因

均表现为在莎草沼泽土壤丰度最高,参与还原三羧酸

循环的korA基因和aclB基因均表现为在水岸柳林

土壤丰度最高,表明固碳微生物在莎草沼泽和水岸柳

林固碳潜力较强,对土壤碳汇的贡献较大。Campbell
等对aclB等功能基因构建克隆文库发现变形菌是利

用还原三羧酸循环固定CO2的主要微生物类群[28],
在本研究中变形菌门是莎草沼泽和水岸柳林的优势

菌门,其根际土壤微生物固碳潜力更高,从而调控

aclB基因的高表达。卡尔文循环在调节大气CO2浓
度方面发挥重要作用,是碳固定的最主要途径,rbcL
基 因 可 作 为 分 子 标 记 用 来 反 映 微 生 物 的 固 碳 能

力[29]。本研究结果发现在碳固定过程中卡尔文循环

的rbcL基因丰度在阔叶林和人工松树林土壤较高,
显著高于莎草沼泽等湿地土壤,这与赵姣等[30]对黄

土高原复垦土壤的研究结果一致,在旱地植物群落中

阔叶林的土壤微生物有较强的固碳能力。

4 结 论

湿地生态系统中,不同土地利用方式下土壤固碳

微生物群落与功能基因变化影响湿地微生物固碳能

力。土壤有机碳储量和全氮是调控仙山湖固碳微生

物类群和固碳基因丰度的主导因子。莎草沼泽下土

壤有机碳储量、全氮含量和微生物碳利用效率最高,
并且其固碳功能基因(ascA基因、ascC基因、pccA
基因、cdaR基因、frdA基因和smtA)显著高于其他

土地利用方式。莎草沼泽作为重要的碳汇,具有较高

的碳储备能力。仙山湖湿地类型不同区域下固碳微

生物的优势菌群差异较大,莎草沼泽和水岸柳林固碳

微生物优势菌群为变形菌,酸杆菌为再生阔叶林主要

固碳菌群。
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