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摘要：土壤微生物是生态系统的重要组成部分，对维持湿地土壤生态系统稳定发挥着重要作用。 该文采用

１６ＳｒＲＮＡ 高通量测序的 ＯＴＵ 数据，对盐城滨海湿地不同季节间淤泥质光滩、互花米草群落、藨草群落、碱蓬群落和

芦苇群落 ５ 种典型生境的 ３ 个不同土壤层次中土壤微生物群落 ＯＴＵ 序列相对多度的数量特征和相对多度分布特

征进行了比较研究。 结果发现：（１）无植被的淤泥质光滩与 ４ 个植物群落生境土壤微生物群落 ＯＴＵ 序列相对多度

的数量特征存在一定差异，表现在淤泥质光滩的季节变化幅度大于植物群落生境；植物群落生境之间也存在一定

差异，互花米草群落在不同土层间保持相同的季节变化趋势，与本土植物群落生境存在较大差异；（２）土壤微生物

群落 ＯＴＵ 序列相对多度分布特征与季节温度变化不一致，其中 ５ 月峰值最低，而月均温最高的 ８ 月与温度较低的

３ 月和 １１ 月差异较小。 总体上，在环境变化下，土壤微生物群落 ＯＴＵ 序列相对多度的数量特征差异较小，相对组

成比较稳定。
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　 　 土壤微生物是生态系统的重要组成部分，在土

壤有机质分解、污染物净化、生态系统稳定性的维

持等方面发挥重要作用［１］。 土壤微生物群落受植

物群落［２⁃６］以及土壤和气候等非生物因子影响［７⁃１２］，
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在物种组成、不同类群的相对多度等方面，往往存

在较大差异。 在不同土壤层次中微生物群落结构

也存在一定差异［１３⁃１４］。 基于 ＰＣＲ 扩增的 １６Ｓ ｒＲＮＡ
高通量测序技术是目前土壤微生物研究中常用的

技术手段［１５］，虽然因其扩增过程导致不能完全反映

土壤微生物的实际组成状况，但通过该方法获取的

操作分类单元（ ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ， ＯＴＵ）能

够在一定程度上反映土壤微生物的群落结构特征，
成为土壤微生物研究中常用的技术手段［１６］。

江苏省盐城滨海滩涂湿地是我国优先保护的

１７ 个生物多样性关键地区之一［１７］，在盐城滨海湿

地利用 ＯＴＵ 丰度数据进行土壤微生物群落研究中，
李秋霞等［１８］发现盐城大丰地区光滩特有细菌 ＯＴＵ
种类数和多样性指数均低于植物群落生境，而任玉

蓉等［１９］发现条子泥围堰区光滩中土壤微生物群落

多样性高于互花米草群落、碱蓬群落和芦苇群落等

植物群落生境，显示土壤微生物群落的组成结构特

征具有复杂性，且环境条件对其有重要影响。 ＯＴＵ
相对多度能够表征不同 ＯＴＵ 序列的占比，其平均

值、偏度和变异系数等数量特征能够在一定程度上

反映土壤微生物群落的相对组成特征，但目前从数

量特征层面研究土壤微生物群落组成的研究较少。
为探究土壤微生物群落随环境变化在数量特征层

面的规律性，本文基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 高通量测序的

ＯＴＵ 数据，对盐城滨海湿地几种典型生境土壤微生

物群落 ＯＴＵ 序列相对多度随季节、土壤层次和群落

类型的变化进行比较研究，为进一步开展滨海湿地

生态系统多样性及其保护研究提供一定参考。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 研究地概况及样本采集

研究地位于江苏省盐城市的江苏盐城湿地珍

禽国家级自然保护区（１１９°５４′Ｅ—１２１°１８′Ｅ，３２°４９′
Ｎ—３４°２９′Ｎ）的核心区。 研究地受海洋性和大陆性

气候影响，年均气温为 １３􀆰 ７—１４􀆰 ６ ℃，年最低和最

高气温分别在 １ 月和 ８ 月。 盐城滩涂湿地植被主要

为 芦 苇 （ Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ ） 群 落、 盐 地 碱 蓬

（Ｓｕａｅｄａ ｓａｌｓａ）群落、藨草（Ｓｃｉｒｐｕｓ ｔｒｉｑｕｅｔｅｒ）群落和

互花米草（Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ）群落，从陆地向海洋

总体上呈带状分布。
分别于 ２０２０ 年 ８ 月 ２０ 日、１１ 月 １４ 日和 ２０２１

年 ３ 月 １８ 日、５ 月 １３ 日在研究地的淤泥质光滩

（ＭＦ，Ｍｕｄｆｌａｔ ）、 互花米草群落 （ ＳＡ）、 藨草群落

（ＳＴ）、盐地碱蓬群落（ＳＳ）和芦苇群落（ＰＡ）５ 个典

型生境分别设置采样点，每个样点设置 １ ｍ × １ ｍ
样方 ４ 个。 采用混合采样法在每个样方内采集表层

（０—１０ ｃｍ）、中层（１０—３０ ｃｍ）和深层（３０—６０ ｃｍ）
的土样，保存于装有干冰的保温箱中，用于土壤微

生物测序。
１􀆰 ２　 研究方法

１􀆰 ２􀆰 １　 土壤微生物测序　 采用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 高通量测

序技术对采集的土壤样本进行分析。 提取土壤样

本基因组 ＤＮＡ，对其 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３—Ｖ４ 区进行

ＰＣＲ 扩增，并进行文库构建。 文库定量合格后，使
用 ＮｏｖａＳｅｑ ６０００ 进行上机测序。 对测序得到的样

本 Ｒｅａｄｓ 进行拼接得到原始数据，并对其进行 Ｔａｇｓ
过滤、去除嵌合体序列等操作，得到有效数据。 测

序工作委托诺禾致源生物科技有限公司完成。
１􀆰 ２􀆰 ２　 土壤微生物群落数量特征指标　 本文以 ＯＴＵ
序列为单位研究土壤微生物群落相对组成特征，分别

计算了 ＯＴＵ 序列的相对多度及其平均值（平均相对

多度，μ）、偏度（Ｓｋｅｗｎｅｓｓ，ＳＫ）、变异系数（Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ
ｏｆ Ｖａｒｉａｔｉｏｎ，ＣＶ）等指标。 其计算表达式为
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（ｐｉ － μ） ２é

ë
êê

ù

û
úú

３
２

ＣＶ ＝

∑
ｎ

ｉ ＝ １
（ｐｉ － μ） ２

ｎ
μ

其中， ｐｉ 为第 ｉ 种 ＯＴＵ 序列的相对多度； Ｎｉ 为

第 ｉ 种 ＯＴＵ 序列的数量； Ｎ 为该样本土壤微生物群

落中的 ＯＴＵ 总数； ｎ 为样本中所有序列数。
相对多度表征土壤微生物群落中某一 ＯＴＵ 序

列所占的比例，平均相对多度值越大，群落中总的

ＯＴＵ 序列越少。 偏度可表征土壤微生物群落中优

势种和非优势种的相对优势度情况，偏度数值上

升，群落中优势群的相对优势度下降，非优势群相

对优势度增加。 变异系数越大，ＯＴＵ 序列相对多度

１２
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的绝对差异越大。

注：图 ａ 显示同一季节、同一土层的不同生境间的差异性。∗∗∗：Ｐ＜０􀆰 ００１，∗∗：Ｐ＜０􀆰 ０１，∗：Ｐ＜０􀆰 ０５； 图 ｂ 中纵坐标采用对数坐标轴放大层

次间差异

图 １　 土壤微生物群落 ＯＴＵ 序列相对组成特征

１􀆰 ２􀆰 ３　 相对多度密度分布曲线　 生物多样性指数

和数量特征指标等在一定程度上减少了物种相对

多度分布中的复杂细节，提供数值即可进行群落比

较，但其中缺乏详细信息，容易导致群落的重要特

征被忽视［２０］。 虽然 Ｃｕｒｔｉｓ 等［２１］ 首先采用了对数正

态分布的物种—多度曲线对微生物多样性进行理

论评估，获得与实测数据相似的结果。 对于微生物

群落来说，样本中包含的个体数与实际群落相比非

常少，多样性指数和物种—多度分布等描述与实际

群落可能存在显著差异［２２⁃２３］。 本文采用相对多度

及其相应的概率密度分别代替传统物种—多度曲

线中的物种丰度及物种数，绘制相对多度的对数密

度分布曲线，相对多度密度分布曲线中的概率密度

表示某一相对多度的 ＯＴＵ 序列所占有的概率，能够

在采集样本中个体数较少的情况下反映土壤中微

生物群落的整体特征。
１􀆰 ２􀆰 ４　 数据分析方法 　 采用 Ｒ（４􀆰 ３􀆰 ０ 版本）计算

土壤微生物群落 ＯＴＵ 序列相对多度的数量特征指

标，使用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２６ 软件进行单因素方

差分析，用 Ｒ（４􀆰 ３􀆰 ０ 版本）进行绘图。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 土壤微生物群落 ＯＴＵ序列相对组成特征的变化

研究地土壤微生物群落 ＯＴＵ 序列相对多度的

数量特征在不同生境和层次间季节变化趋势有所

不同（见图 １）。 比较 ４ 个采样时期土壤微生物群落

数量特征，土壤微生物群落 ＯＴＵ 序列平均相对多度

５ 月最高，此时群落中 ＯＴＵ 序列数最少，且光滩平

均相对多度的季节变化幅度最大，其次为互花米草

群落。 ＯＴＵ 序列相对多度的偏度值，光滩整体上高

于与 ４ 个植物群落，即其相对多度较高的优势群的

相对优势度较低，季节变幅在表层中互花米草群落

最大、在中深层中光滩最大。 １１ 月土壤微生物群落

ＯＴＵ 序列相对多度的变异系数最低，此时不同 ＯＴＵ
序列相对多度的差异最小，季节变幅在表层中碱蓬

群落最大、在中深层中光滩最大。 总体上光滩中土

壤微生物群落数量特征的季节变幅大于植物群落

生境，显示植物群落的存在降低了土壤微生物群落

季节间的变化幅度。
比较不同层次间土壤微生物群落 ＯＴＵ 序列相

对多度的数量特征，平均相对多度在光滩和藨草群

２２
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落中随土壤深度增加而下降，而互花米草、碱蓬和

芦苇群落相反；偏度和变异系数在光滩中总体随土

壤深度增加而下降，而 ４ 个植物群落相反；但数量特

征在不同层次间未表现出显著性差异，显示植物群

落与没有植物生长的光滩总体上差异较大，而不同

层次间差异相对较小。 土壤微生物群落平均相对

多度、偏度和变异系数在互花米草群落的 ３ 个土壤

层次中具有相同的季节变化趋势，而光滩和其他植

物群落在 ３ 个土壤层次上各不相同，显示互花米草

群落中土壤微生物群落 ＯＴＵ 序列相对多度的数量

特征在不同层次间的差异小于其他群落。
２􀆰 ３　 土壤微生物群落相对多度密度分布曲线

比较土壤微生物群落相对多度密度分布曲线

发现，不同季节、生境和土壤层次的相对多度密度

分布曲线均呈现相似的“双峰”形态和较高相对多

度的长“尾” （见图 ２）。 不同生境和土壤层次的分

布曲线相似性较高，在不同采样时期，５ 月右偏形态

更突出、峰值最低，即 ５ 月土壤微生物优势群的相对

优势度下降，不同 ＯＴＵ 序列相对多度差异变小，而
３，８，１１ 月的分布曲线形态比较相似。

图 ２　 土壤微生物群落相对多度密度分布曲线

３２



江 苏 林 业 科 技 第 ５１ 卷

　 　 总体上，研究地土壤微生物群落相对多度分布

曲线均呈现右偏形态，具有较高的相似性，表明相

对多度较高的 ＯＴＵ 序列相对优势度较低，而相对多

度较少和中等的 ＯＴＵ 序列占比高，导致分布曲线并

不呈现严格的对数正态分布。 土壤微生物群落相

对多度密度分布曲线 ５ 月与其他季节存在相对明显

的差异，而 ３，８，１１ 月相似性均较高，显示土壤微生

物群落中不同 ＯＴＵ 序列相对多度分布的变化与季

节温度变化不一致。

３　 讨论

３􀆰 １　 土壤微生物群落相对多度的分布特征

Ａｎ 等［２４］研究发现，全国 ４２ 个各类湿地的土壤

微生物群落组成相似且相对稳定。 湿地土壤拥有

较深厚的有机质层，被水饱和，且温度和氧含量等

环境因子比其他类型土壤更加稳定，导致各种类型

湿地土壤中共享 ＯＴＵ 的比例较高。 在一定时空尺

度下，植物群落的存在和植物群落类型不同影响土

壤微生物群落的组成结构［３⁃６］。 Ｌｉ 等［２］ 研究发现，
黄河三角洲滨海湿地滩涂与有植被覆盖的土壤微

生物多样性存在较大差异，植物的存在增加了土壤

微生物的多样性。 而刘志君等［２５］ 认为互花米草入

侵改变了盐城滨海湿地土壤理化性质，导致土壤中

微生物群落多样性的下降。
研究地土壤微生物群落相对多度分布曲线均

具有“双峰”形态和右偏分布的长“尾”，相似度较

高，表明研究地土壤微生物群落相对组成具有相似

性；在不同生境中，光滩土壤微生物群落平均相对

多度、偏度和变异系数的季节变幅均最大，且随土

壤层次的变化与 ４ 个植物群落生境相反，说明植物

群落影响土壤微生物群落 ＯＴＵ 相对多度的数量特

征，且植物群落的影响大于土壤层次的影响；在植

物群落生境中，互花米草群落土壤微生物群落 ＯＴＵ
序列相对多度的数量特征在 ３ 个层次中均具有相同

的季节变化，而其他生境季节变化在不同层次中明

显不同，显示互花米草入侵可能影响土壤微生物群

落 ＯＴＵ 序列相对多度数量特征的季节变化。
在研究地前期土壤微生物多样性的研究中发

现，土壤微生物多样性在不同层次间的差异性及其

随土壤深度变化趋势的差异较小，而光滩与植物群

落之间，以及互花米草群落与本土植物群落之间土

壤微生物群落物种多度差异显著［２６⁃２７］。 与土壤微

生物的多度和多样性特征相比，ＯＴＵ 相对多度的数

量特征在不同季节、生境和层次中的差异较小，说
明土壤微生物群落 ＯＴＵ 相对多度特征随环境变化

差异较小，因此，开展相关研究有必要从多度和相

对多度 ２ 个层面去揭示土壤微生物群落的特征。
３􀆰 ２　 土壤微生物群落 ＯＴＵ 序列相对多度数量特征

和相对多度分布的季节动态

环境温度的变化可以改变土壤微生物群落组

成结构。 已有研究表明，温度升高可以促进土壤中

营养物质的循环以及土壤微生物的活性，从而有利

于土壤微生物的繁殖［９， １１， ２８］。 李艳等［９］ 研究发现

长期模拟增温显著增加了滨海湿地芦苇群落土壤

表层微生物的数量。 黄金锐等［１０］ 研究也发现土壤

环境中夏季土壤微生物群落组成最丰富，秋季物种

丰度最高，而冬季土壤微生物群落多样性与物种丰

度均最低。 然而李娜等［２９］研究发现，增温幅度过大

会抑制微生物的代谢活动。
本研究结果发现，土壤微生物群落 ＯＴＵ 相对多

度的数量特征和相对多度分布特征存在较为明显

的季节动态，主要体现在 ５ 月土壤微生物相对多度

密度分布曲线的峰值低于其他采样时期，平均相对

多度高于其他采样时期，而 ３，８，１１ 月间的差异很

小。 这表明 ５ 月的土壤微生物群落 ＯＴＵ 序列数低

于其他采样时期，但其优势群和非优势群之间的差

异相对较小。
在全年不同时期中，５ 月数量特征和相对多度

分布特征最突出，而月均温最高的 ８ 月、月均温较低

的 ３ 月与 １１ 月具有较高的相似度，显示土壤微生物

群落的相对多度分布特征与季节温度变化节律不

一致。 研究地 ５ 月正处于湿地植物旺盛生长时期，
根际代谢活跃影响土壤微生物群落 ＯＴＵ 序列相对

多度的分布特征和数量特征，而 ８ 月温度过高抑制

土壤微生物活性，可能是导致 ５ 月与其他采样时期

差异的原因。

４　 结论

本研究分析了盐城滨海湿地核心区不同季节、
生境和土壤层次间土壤微生物群落 ＯＴＵ 序列相对

多度分布和数量特征，发现植物群落的存在影响土

壤微生物群落 ＯＴＵ 序列相对多度的数量特征存在

生境间差异，表现为无植被的淤泥质光滩的季节变

化幅度大于植物群落生境，互花米草群落在不同层

次的季节变化一致，而其他生境在不同层次中的季

节变化各不相同。 土壤微生物群落相对多度分布

４２
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特征存在季节动态，表现为 ５ 月优势群和非优势群

之间的差异小于其他 ３ 个采样时期，月均温最高的

８ 月与温度较低的 ３ 月和 １１ 月相似度较高。
总体上，盐城滨海湿地土壤微生物群落相对多

度分布存在相似性，但土壤微生物群落 ＯＴＵ 序列的

数量特征及其季节动态在植物群落和淤泥质光滩

中存在差异。 在环境变化下土壤微生物群落 ＯＴＵ
序列相对多度的数量特征差异总体上较小，相对组

成比较稳定。
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