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摘要：［目的］研究森林沼泽演替与火干扰条件下土壤微生物结构与多样性变化，为进一步揭示土壤微生物群落在

森林沼泽保护与恢复中的作用提供依据。［方法］采用磷脂脂肪酸法与ＢＩＯＬＯＧ方法，研究大兴安岭南瓮河国家自
然保护区内主要森林沼泽类型（兴安落叶松－狭叶杜香－藓类沼泽、兴安落叶松 －兴安杜鹃 －藓类沼泽、兴安落叶
松＋白桦－苔草沼泽）与２００６年受不同火强度干扰沼泽（重度火烧的兴安落叶松 －兴安杜鹃 －藓类沼泽和中度火
烧的兴安落叶松＋白桦－苔草沼泽）土壤微生物群落特征，探讨沼泽主要发育阶段与火干扰强度对土壤微生物群
落的影响。［结果］研究区域土壤微生物群落以１６：００（１６．２９±５．６２ｎｍｏｌ·ｇ－１）、甲烷氧化菌（１８：１ω８ｔ）（９８９±８．
６１ｎｍｏｌ·ｇ－１）与１６：１ω７ｃ（９．７９±３．２４ｎｍｏｌ·ｇ－１）的微生物为优势种群。土壤微生物总 ＰＬＦＡｓ含量、革兰氏阳性
菌（Ｇ＋）中ａ１５：０、ｉ１６：０、ｉ１７：０、革兰氏阴性菌（Ｇ－）中的ｃｙ１９：０、真菌中的１８：２ω６ｃ、甲烷氧化菌（１８：１ω８ｔ）与森林沼
泽发育阶段、火干扰明显相关（ｐ＜０．０５）。一般饱和直链脂肪酸／单烯饱和脂肪酸比（Ｓａｔ／Ｍｏｎ）偏低，其比值随沼泽
发育呈现增加趋势，受到火干扰后明显增加（ｐ＜０．０５）；真菌／细菌比（Ｆ／Ｂ）与革兰氏阳性菌／革兰氏阴性菌（Ｇ＋／
Ｇ－）未随着沼泽发育呈现出规律性变化，其比值受火干扰后明显发生改变（ｐ＜０．０５）。土壤细菌与真菌对６类碳源
的利用能力明显不同（ｐ＜０．００１），其中土壤细菌对αＤＬａｃｔｏｓｅ与ＬＴｈｒｅｏｎｉｎｅ利用存在差异性（ＦαＤＬａｃｔｏｓｅ＝２．８７ｐ＝
０．０８０，ＦＬ－Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ＝３．００ｐ＝０．０７８），土壤真菌对ＤＭａｎｎｉｔｏｌ、ＤｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｉｃＡｃｉｄ利用存在差异性（ＦＴｗｅｅｎ８０＝２．７５，ｐ＝
０．０８８，ＦＤＭａｎｎｉｔｏｌ＝３．５３ｐ＝０．０４７，ＦＤｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｉｃＡｃｉｄ＝４．６７ｐ＝０．０２２），但沼泽类型与火干扰未对土壤微生物功能多样
性产生影响（ｐ＞０．０５）。［结论］土壤微生物量与沼泽发育阶段相关；沼泽发育与火干扰改变土壤微生物群落结构。
土壤细菌与真菌对碳源利用方面具有选择性。
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土壤微生物是地下生态系统的重要组成部分，

在地上生物生长和土壤中有效养分的转换过程中发

挥着重要作用［１］。土壤微生物群落变化主要受包括

地上植物与土壤因子在内的生物因子与非生物因子

影响［２－３］；部分土壤微生物群落的结构和功能主要

和土壤有机质的质量有关，土壤中的可利用养分，如

土壤Ｃ／Ｎ、土壤有效氮通常被认为土壤微生物结构
的主要决定因素［４－５］，但其潜在的机理尚未十分清

楚［６］。近年研究发现，土壤微生物多样性是判断当

前陆地生态系统环境变化和未来生态系统演变的关

键［７］，但其群落变化与地上植被及土壤主要性质的

变化并不一致。Ｔｓｃｈｅｒｋｏａ等认为，土壤微生物群落
结构仅与植被演替末期相关，土壤微生物群落组成

随着植被盖度、生活型以及土壤有机质含量而改

变［８］；Ａｎｄｅｒｓｅｎ等则认为，土壤微生物群落结构仅与
植被演替初期相关，ｐＨ值与某些特定的植物，如苔
藓、灌木是土壤微生物群落结构变化的驱动力［９］；外

界人为干扰，如火干扰短期可引起土壤微生物急剧

增加，但不同群落对火的干扰响应不一致［１０］，也有

研究显示对土壤微生物群落的影响较小［１１］，这显示

地上植被演替与火干扰过程中，土壤微生物群落结

构变化的决定因素等没有一致性的结论。

大兴安岭是我国最大的森林沼泽分布区，也是

我国寒温带沼泽发育较为典型、类型较为齐全的地

区。自然与人为因素干扰导致的土壤生物多样性下

降，对大兴安岭生态系统的功能直接影响，已引起了

学者的关注。但受各种因素限制，大兴安岭土壤微

生物研究多集中在火干扰后土壤微生物群落特征与

微生物功能多样性研究［１２－１３］。

本研究以大兴安岭东部－黑龙江南瓮河国家自
然保护区为研究区域，选择其未受到干扰的典型森

林沼泽发育类型，即贫营养沼泽（兴安落叶松－狭叶
杜香）、中营养沼泽（兴安落叶松 －兴安杜鹃）和富
营养沼泽（兴安落叶松＋白桦），以及研究区内２００６
年受不同程度火干扰的森林沼泽，即重度火干扰的

中营养沼泽和中度火干扰的富营养沼泽类型，分析

典型森林沼泽演替与不同强度火干扰后土壤表层土

壤微生物群落结构与微生物生理功能群变化，探讨

地表土壤微生物群落结构与功能对植被演替过程和

火干扰的响应，为进一步揭示认识森林沼泽土壤微

４９
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生物群落生态学功能提供依据。

１　研究区域与研究方法
１．１　研究区域概况与样品采集

试验地点位于黑龙江南瓮河国家级自然保护区

内，１２５°０７′５５″ １２５°５０′０５″Ｅ，５１°０５′０７″ ５１°３９′
２４″Ｎ。南瓮河位于大兴安岭支脉伊勒呼里山的南
麓，为嫩江源头，属低山丘陵地貌，海拔 ５００ ８００
ｍ。气候属寒温带大陆性季风气候，夏季温暖而短
暂，冬季严寒且时期长。年平均气温 －３．０℃。年平
均温度≥１０℃积温 １４００ １６００℃，年降水量在
５００ｍｍ左右，８０％以上集中在７—８月份。积雪时
间２００ｄ以上，积雪深达３０ ４０ｃｍ。全年无霜期
９０ １００ｄ。地带性土壤为棕色针叶林土。地带性
植被是寒温带针叶林，树种组成以兴安落叶松

（Ｌａｒｉｘｇｍｅｌｉｎｉｉ）为单种优势种。
研究选取保护区内未受到干扰的典型森林沼泽

发育类型，即广泛分布于大兴安岭的兴安落叶松沼

泽中的兴安落叶松－狭叶杜香 －藓类沼泽（Ａ，简称
落叶松－杜香）、兴安落叶松－兴安杜鹃－藓类沼泽
（Ｂ，简称落叶松－杜鹃）、兴安落叶松 ＋白桦 －苔草
沼泽（Ｃ，简称落叶松＋白桦），同时选取研究区域内
２００６年经过重度火烧落叶松－兴安杜鹃（Ｄ）和中度
火烧后落叶松＋白桦（Ｅ）两种典型干扰类型［１４］，共

计５种类型（表１）。
２０１２年８月下旬，每种类型选择地形条件基本

一致、林龄基本一致的样地３块，即设置３块重复样
地，大小为３０×３０ｍ。每个样地均匀布设４个点，将
地表凋落物层与泥炭层移出后，土钻法采集０ ２０
ｃｍ土壤样品３个，混合均匀后装入自封袋，带回实
验室；将土壤样品经２０目土壤筛将植物残体剔除后
分３部分，分别放置４℃保存用以测定土壤微生物代
谢多样性、－８０℃冰箱保存用以土壤微生物群落结
构分析以及室内进行风干用以常规方法测定土壤主

要性质（表２）。

表１　样地基本情况

项目 Ａ Ｂ Ｃ Ｄ Ｅ

位置
１２５°０８′４４″Ｅ
５１°７′１８″Ｎ

１２５°８′１１″Ｅ
５１°７′１６″Ｎ

１２５°８′６″Ｅ
５１°７′１６″Ｎ

１２５°１２′１０″Ｅ
５１°９′２７″Ｎ

１２５°１２′１１″Ｅ
５１°９′５８″Ｎ

坡度／坡向 北坡２° 东坡５° 东南坡８° 东北坡５° 东坡１°

森林沼泽类型
兴安落叶松－狭叶
杜香－藓类沼泽

兴安落叶松－兴安
杜鹃－藓类沼泽

兴安落叶松－白桦－
苔草沼泽

兴安落叶松－兴安
杜鹃－藓类沼泽

兴安落叶松－
白桦－苔草沼泽

营养类型 贫营养（高位） 中营养（中位） 富营养（低位）
中营养（中位）

重度火干扰

富营养（低位）

中度火干扰

海拔／ｍ ４６３．０ ４７８．０ ４９７．０ ４６５．０ ４５１．０
郁闭度／％ ０．５０ ０．１０ ０．７０ ０．８０ ０．７０
泥炭层平均厚度／ｃｍ ３．８±２．４ ３．１±０．９ ３．５±１．６ ３．５±２．５ ３．４±１．４
凋落层平均厚度／ｃｍ ３．４±０．７ ３．４±１．０ ３．１±０．６ ２．１±０．５ ２．７±０．７

表２　研究区域土壤主要性质

项目 Ａ Ｂ Ｃ Ｄ Ｅ
ＡＮＯＶＡ
Ｆ Ｐ

土壤有机碳／（ｇ·ｋｇ－１） ２４．４３±１０．７６ａ ２４．５０±５．６０ａ ６５．８０±４４．５０ｂ ６７．３３±１０．７６ｂ ２４．３３±０．７６ａ ３．５６ ０．０５
土壤全氮／（ｇ·ｋｇ－１） １．６０±０．６２ａ １．４７±０．２１ａ ３．９７±２．８０ａｂ ６．４０±１．２５ｂ １．５０±０．１０ａ ７．２５ ０．０１
土壤全磷／（ｇ·ｋｇ－１） ０．７０±０．３０ａ ０．６３±０．１５ａ １．００±０．７６ａ ２．００±０．５６ｂ １．５０±０．１０ａｂ ４．９９ ０．０２
电导率／（Ｓ·ｃｍ－１） １８．７４±３．２９ａ ２０．４０±２．５４ａ ２８．６３±６．９３ｂｄ ３３．０９±１．１６ｂｃ ２０．６５±１．１４ａｄ ５．７２ ０．０１
ｐＨ（１：２．５Ｈ２Ｏ） ４．３４±０．４７ａ ４．５１±０．４４ａ ３．８６±０．３４ａｂ ４．１９±０．３４ａ ４．８４±０．２２ａｄ ２．９０ ０．０８
土壤含水量／％ ５３．４２±１２．６１ ５１．９５±９．０４ ４３．０５±１２．８３ ４４．４６±１４．１９ ５８．９７±１２．１１ ０．８５４ ０．５２

　　 注：同一行不同字母代表植被类型间差异显著，相同字母代表差异不显著。

１．２　土壤微生物群落结构
土壤微生物群落结构采用磷脂脂肪酸法（ＰＬ

ＦＡｓ）进行测定与分析［１５］，单种磷脂脂肪酸的丰度采

用 ｎｍｏｌ·ｇ－１干土进行描述，其中真菌用１８：２ω６ｃ、
１８：１ω９ｃ表征；革兰氏阳性细菌采用 ｉ１４：０、ｉ１５：０、

ａ１５：０、ｉ１６：０、ｉ１７：０表征、革兰氏阴性菌采用 ｃｙ１７：
０、ｃｙ１９：０、１８：１ω５ｃ、１６：１ω７ｃ表征，其他磷脂脂肪酸
１４：００、１５：００、１６：００、１８：００、ｉ１５：１Ｇ、１６：１ω９ｃ也可
用于表征细菌；甲烷氧化菌用１８：１ω８ｔ表征，菌根菌
（ＡＭＦ）用１６：１ω５ｃ表征。一般饱和脂肪酸（ｎｏｒｍａｌ

５９
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ｓａｔｕｒａｔｅｄｆａｔｔｙａｃｉｄ，ＳＡＴ）以１４：０、１５：０、１６：０表征；
单烯不饱和脂肪酸 （ｍｏｎｏｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄｆａｔｔｙａｃｉｄ，
ＭＯＮＯ）以 １６：１ω９、１８：１ω１２、ｃｙ１７：０、ｉ１７：１ω１１表
征；此外，其他磷脂脂肪酸百分比浓度在１．０％以上
的ｉ１６：１Ｇ、ｉ１７：１Ｇ、ａ１７：０、１６：１２ＯＨ、ａ１８：１ω９ｔ、ａ１９：
１（ω８？）、Ｃｙ１９：０２ＯＨ也用于分析土壤微生物结
构［１６］。土壤微生物量以各ＰＬＦＡ含量之和表征［１７］。

１．３　土土壤微生物群落水平生理图谱
ＢＩＯＬＯＧＥＣＯＰｌａｔｅ测定土壤微生物群落水平生

理 图 谱 （ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｌｅｖｅｌｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌｐｒｏｆｉｌｉｎｇ，
ＣＬＰＰ）。称取１０ｇ鲜土壤样品，加入９０ｍＬ无菌的
０．１４５ｍｏｌ·Ｌ－１ＮａＣｌ溶液，摇床上震荡３０ｍｉｎ；将土
壤样品稀释１０－３，并接种到 ＢＩＯＬＯＧＥＣＯＰｌａｔｅ，每
孔１５０μＬ。将接种好的 ＢＩＯＬＯＧＥＣＯＰｌａｔｅ在２５℃
的恒温培养箱内培养 ２４０ｈ，第一次 ４ｈ后用 ＢＩ
ＯＬＯＧ读数仪（ＢＩＯＬＯＧ，Ｉｎｃ．，Ｈａｙｗａｒｄ，ＣＡ）读数
作为设为初始值，之后每隔２４ｈ在５９０ｎｍ和７５０
ｎｍ下读取吸光值。平均每孔颜色变化率（ａｖｅｒａｇｅ
ｗｅｌｌｃｏｌｏｒｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，ＡＷＣＤ）依据ＡＷＣＤ（５９０－７５０）＝

∑Ｃ（５９０－７５０）
３１ 计算，式中Ｃｉ为ＢＩＯＬＯＧＥＣＯ板各反应

孔在相应波长下的ＯＤ值（ＯＤ）；３１为ＢＩＯＬＯＧＥＣＯ
板上供试碳源的种类数。

采用培养４８ｈ和１６８ｈＯＤ值表征ＢＩＯＬＯＧＥＣＯ
Ｐｌａｔｅ中细菌与真菌代谢功能多样性特征，并利用丰
富度指数（Ｒｉｃｈｎｅｓｓ），即被利用碳源的总数目，以及
ＳｈａｎｎｏｎＷｉｅｎｅｒ指数（Ｈ′）计算其多样性，其公式 Ｈ′

＝－∑
ｎ

ｉ＝１
ｐｉ×ＬＮ（ｐｉ），其中ｐｉ为有培养基的孔与对照

孔的光密度值差与整板总差的比值；ｎｉ是第 ｉ孔的
相对吸光值，Ｎ是相对吸光值总和［１８］。

１．４　数据分析
为减少浓度过低的ＰＬＦＡｓ对土壤微生物群落的

影响，研究将土壤中含量小于１．０％、且出现在单一
沼泽类型中的 ＰＬＦＡｓ剔除。单因素分析方法（
ＡＮＯＶＡ）确定不同沼泽类型间土壤微生物群落差异
显著，ＬＳＤ检验法对不同植被类型土壤微生物群落
多样性间显著性进行多重比较。典型判别分析方法

分析沼泽不同发育阶段与火干扰后土壤微生物群落

间的差异，标准化统计量Ｗｉｌｋ’ｓλ检验判别分析函
数的显著性；标准化判别函数得分确定土壤微生物

群落的作用；Ｂａｙｅｓ判别函数验证典型判别分析结果
的正确率。以上分析通过 ＳＰＳＳ１３．０统计软件

完成。

２　结果与分析
２．１　土壤微生物群落特征

研究时段，共获得丰度大于１．０％、且出现在两
种沼泽类型及以上的土壤微生物共２４类，其生物量
相对较高的土壤微生物是１６：００（１６．２９±５．６２ｎｍｏｌ
·ｇ－１）、１８：１ω８ｔ（９．８９±８．６１ｎｍｏｌ·ｇ－１）与１６：１
ω７ｃ（９．７９±３．２４ｎｍｏｌ·ｇ－１），生物量相对较低土壤
微生物的是Ｃｙ１９：０２ＯＨ（１．３５±０．４９ｎｍｏｌ·ｇ－１）、
１４：００（１．３１±０．４６ｎｍｏｌ·ｇ－１）、１６：１ｗ９ｃ（１２７±
０６６ｎｍｏｌ·ｇ－１）；这些土壤微生物中，ａ１５：０、ｉ１６：０、
ｉ１７：０、ｃｙ１９：０、１８：２ω６ｃ、１８：１ω８ｔ、１８：００、ａ１７：０、
１６：１２ＯＨ、ａ１８：１ｗ９ｔ与ａ１９：１（ｗ８？）的生物量均受沼
泽类型、火干扰强度影响显著（ｐ＜０．０５）（表３）。

整体而言，土壤微生物量随沼泽发育呈现规律

性变化，火干扰导致同一沼泽类型土壤微生物量发

生改变，其变化趋势为Ｃ＞Ｂ＞Ａ＞Ｄ＞Ｅ。处于不同
发育阶段沼泽类型，即类型Ａ与类型Ｂ、Ｃ之间土壤
微生物量存在显著差异性（ｐ＜０．０５）；火干扰虽然改
变了土壤微生物量，但火强度对土壤微生物量影响

不明显（ｐ＞０．０５）；受中度火干扰的沼泽类型 Ｅ土
壤微生物量明显区别于其他类型沼泽（ｐ＜０．０５）。
分析发现，革兰氏阳性菌生物量（Ｇ＋）、革兰氏阴性

菌生物量（Ｇ －）、真菌生物量（Ｆ）、菌根菌生物量
（ＡＭＦ）以及其他细菌生物量受沼泽类型、火干扰影
响不显著（ｐ＞０．０５）（表３）。

本研究中，一般饱和直链脂肪酸／单烯饱和脂肪
酸比（Ｓａｔ／Ｍｏｎ）偏低，其比值虽随着沼泽发育呈现出
明显的增加趋势，并受到火干扰后也呈明显增加（ｐ
＜０．０５）；真菌／细菌比（Ｆ／Ｂ）与革兰氏阳性菌／革兰
氏阴性菌（Ｇ＋／Ｇ－）未随着沼泽的发育呈现出规律

性变化，受火干扰后同一沼泽类型中的 Ｇ＋／Ｇ －比

值降低，Ｆ／Ｂ比值升高，但沼泽类型 Ｃ中的 Ｓａｔ／Ｍｏｎ
与Ｇ＋／Ｇ－明显不同于其他沼泽类型，沼泽类型 Ｅ
中Ｆ／Ｂ则明显与其它沼泽类型不同，显示沼泽演替
与火干扰导致土壤微生物结构组分的不同影响。

典型判别分析法对５种沼泽类型土壤微生物群
落的分析显示，土壤微生物群落出现明显的分离（图

１ａ，Ｗｉｌｋ’ｓλ＝０．００００，ｐ＝０．００００）。判别函数第
一轴和第二轴分别解释了所有变量的 ９０．３％和
７９％，作为表征土壤微生物结构总体变化中 ９类
ＰＬＦＡｓ被筛选出来（图１ｂ）。判别函数第一轴主要
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是把土壤微生物群落分开，尤其是沼泽类型 Ａ与沼
泽类型Ｂ分开，并且沼泽类型 Ａ沿判别函数第一轴
负方向转移，因而与第一判别函数轴 ＤＦ１正向密切
相关的沼泽 Ａ革兰氏阴性菌 １８：１ω５ｃ、真菌 １８：
２ω６ｃ生物量下降，但增加与第一判别函数轴ＤＦ１反
向密切相关的沼泽类型 Ｂ中的革兰氏阴性菌 ｃｙ１７：
０生物量，其他土壤微生物类群，如 ｉ１６：０生物量也

沿着第一轴出现分离，其生物量也出现下降（图

１ｂ）。判别函数第二轴主要是把沼泽类型 Ｃ与其他
沼泽类型中土壤微生物群落分开，主要是沼泽类型

Ｃ中土壤细菌１６：００生物量偏高（表３）。虽然判别
分析并没有做出判断，但干扰导致土壤真菌（１８：
２ω６ｃ、１８：１ω９ｃ）的生物量增加（表３）。

表３　沼泽地发育与火干扰类型土壤微生物群落组成 ｎｍｏｌ·ｇ－１

ＰＬＦＡｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ Ａ Ｂ Ｃ Ｄ Ｅ
Ｇ＋ｂａｃｔｅｒｉａｉ １５：０ ９．４２±６．３７ １０．３６±２．６９ １１．５１±２．０３ ８．７７±１．４２ ５．５２±１．５１

ａ１５：０ ７．５４±３．０８ａ ８．５４±１．９１ａ １５．２８±２．９１ｂ ７．２１±２．７１ｂ ５．６８±１．４２ｂ

ｉ１６：０ ５．２４±２．５８ａ ４．３５±１．２３ｂ ７．３７±１．３７ａ ３．８２±０．８４ｂ ２．７７±０．９７ｂ

ｉ１７：０ ２．０５±０．７９ａ １．９７±０．４９ａ ２．９９±０．４４ｂ １．８１±０．３９ａ １．３２±０．２０ａ

Ｇ－ｂａｃｔｅｒｉａ １６：１ω７ｃ １０．６２±５．４０ １１．６７±３．４５ １０．３５±１．９２ ９．８２±２．０７ ６．４９±１．２０
ｃｙ１７：０ ４．０３±２．０４ ４．８４±１．２５ ５．５３±１．１０ ４．４５±１．１３ ２．９４±０．５５
１８：１ω５ｃ １．５２±０．７６ ２．５１±０．８７ ２．１５±０．２８ １．９２±０．７５ ０．９１±０．２５
ｃｙ１９：０ ５．３２±０．９９ａ ８．６９±０．７４ｂ ８．５０±２．２４ｂ ８．４３±１．６２ｂ ５．０２±０．７４ａ

Ｏｔｈｅｒｂａｃｔｅｒｉａ １４：００ １．５９±０．６７ １．４１±０．３３ １．５７±０．３０ １．０９±０．３２ ０．９０±０．４３
１６：００ １７．８５±８．２０ ２０．６１±６．０７ １８．００±２．５０ １５．１１±３．１４ ９．８６±０．９０
１８：００ ２．９３±０．９７ａ ２．９５±０．８２ａ ３．４９±０．５１ａ ２．７３±０．４０ａ １．５１±０．１５ｂ

ｉ１５：１Ｇ ２．２７±１．３５ １．７０±０．８３ １．９４±０．５４ １．３５±１．１１ １．０４±０．４８
１６：１ω９ｃ １．４５±０．３０ １．５９±１．１４ １．７２±０．３３ ０．７９±０．５３ ０．８３±０．２９

Ｆｕｎｇｉ １８：２ω６ｃ １．１９±２．０６ａｄ ２．０４±１．９６ａｃ ４．７７±１．０５ｂｃ ２．４２±２．２０ａｃ ６．４４±０．５１ｂｃ

１８：１ω９ｃ ５．４９±４．７８ １．７５±１．８６ ４．７６±２．７３ ５．１１±２．００ ６．５０±０．４７
菌根菌（ＡＭＦ） １６：１ω５ｃ ３．９５±２．５６ ４．９３±１．２８ ４．６１±０．６２ ５．１５±２．２９ ２．９９±０．２９
甲烷氧化菌（ＭＯＢ） １８：１ω８ｔ ４．５０±７．８０ａ １５．９５±４．４０ｂ １９．２１±４．７７ｂ ９．５５±６．８７ａ ０．２５±０．２２ａ

ＯｔｈｅｒＰＬＦＡｓ ｉ１６：１Ｇ ２．５９±１．１７ ２．１８±０．６６ ３．２２±０．６３ １．７９±０．２８ １．４２±０．４７
ｉ１７：１Ｇ １０．１５±４．５４ １０．０６±２．８２ １３．８１±２．６６ ８．１４±２．９２ ５．９０±０．８８
ａ１７：０ ２．２７±１．０１ａｃ ２．６３±０．６７ｂｃ ３．７２±０．５９ｂｃ １．９８±０．７９ｂｃ １．４２±０．２２ｂｃ

１６：１２ＯＨ ２．５２±１．１１ａｃ １．７７±０．７３ｂａ ３．６２±０．３０ａｃ １．２２±０．２８ｂｃ ０．９３±０．０６ｂｃ

ａ１８：１ω９ｔ ２．２３±０．９６ａｃ １．４３±０．５４ａｂ ２．２７±０．４１ａｃ １．１２±０．２３ｂｃ ０．６５±０．０６ｂｃ

ａ１９：１（ω８？） ３．６２±１．５５ａｃ ３．７４±１．００ａｂ ５．５８±０．８５ｂｃ ３．２５±０．８１ａｃ ２．４３±０．６５ａｃ

Ｃｙ１９：０２ＯＨ １．１９±０．８０ １．５１±０．７３ １．３３±０．０７ １．３５±０．２６ １．３７±０．５７
生物量（μｇｇ－１鲜土） １７７．１８±６０．７４ａｂ １９１．９７±３４．８２ａｄ ２０４．９３±２３．８４ａｄ １５６．７４±２２．１９ａｂ １２１．８７±１８．７ｂｃ

Ｆ／Ｂ ０．１２±０．１１ｂ ０．０６±０．０６ｂ ０．１１±０．０４ｂ ０．１２±０．０６ｂ ０．３０±０．０４ａ

Ｇ＋／Ｇ－ １．１１±０．３９ｂｃ ０．９１±０．０７ａｃ １．３９±０．２０ｂｃ ０．８８±０．０８ａｃ ０．９９±０．１０ａｃ

Ｓａｔ／Ｍｏｎ ０．４９±０．０６ｂ ０．４５±０．０２ｂ ０．３１±０．０１ａ ０．４４±０．０．０５ｂ ０．４５±０．０２ｂ

　　注：同一行不同字母代表植被类型间差异显著（ｐ＜０．０５），相同字母代表差异不显著（ｐ＞０．０５）。

图中字母代表沼泽类型

图１（ａ）地表主要土壤微生物群落组成变化判别分析　（ｂ）主要土壤微生物群落判别分析得分图
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采用Ｂａｙｅｓ判别函数对土壤微生物群落各组分
丰度分类进行预测的数据显示，５种沼泽类型土壤
微生物群落各组分丰度内验证错判率均为０．０％，
综合判别率１００．０％；经交叉验证后，五组沼泽类型
地表土壤微生物群落的交互验证错判率分别为

３３３％、０．０％、３３．３％、６６．７％和３３．３％，综合判别
率是７３．３％，说明典型分析判别相对较高且稳定，
但其中沼泽类型Ｄ判断准确率较低，因此判别分析
对沼泽类型Ｄ不理想。
２．２　土壤微生物群落代谢功能多样性特征

按化学基团的性质将 ＢＩＯＬＯＧＥＣＯＰｌａｔｅ上的
３１种碳源划分为６类，即聚合物、胺类（胺／氨基化
合物类）、氨基酸类、多糖类（醣类）、有机酸类（羧酸

类）和其他类（双亲化合物类）（表４）。虽然土壤细
菌、真菌对这六类碳源利用受沼泽类型与干扰影响

显著（Ｆ细菌 ＝１２８．０３ｐ＝０．０００，Ｆ真菌 ＝４２９．９０ｐ＝
０．０００），但在３１中碳源中，土壤细菌仅对多糖类中
的αＤＬａｃｔｏｓｅ与氨基酸类中的 ＬＴｈｒｅｏｎｉｎｅ的利用
存在差异（ＦαＤＬａｃｔｏｓｅ＝２．８７ｐ＝０．０８０，ＦＬＴｈｒｅｏｎｉｎｅ＝
３００ｐ＝０．０７８），土壤真菌则仅对聚合物类中的
Ｔｗｅｅｎ８０、多糖类的 ＤＭａｎｎｉｔｏｌ、有机酸类的 Ｄｇｌｕ
ｃｏｓａｍｉｎｉｃＡｃｉｄ的利用存在差异（ＦＴｗｅｅｎ８０＝２．７５，ｐ＝
０．０８８，ＦＤＭａｎｎｉｔｏｌ＝３．５３，ｐ＝０．０４７，ＦＤｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｉｃＡｃｉｄ＝
４６７，ｐ＝０．０２２），显示出土壤微生物对沼泽类型与
干扰的碳源具有选择性。

数据显示，土壤细菌代谢功能多样性与丰富性

以沼泽类型Ｄ最高，沼泽类型 Ｅ最低；土壤真菌代
谢功能多样性与丰富性以沼泽类型 Ｂ高，沼泽类型
Ａ最低，但不同沼泽类型之间，土壤细菌与真菌代谢
功能多样性与丰富性均没有显著的差异性（ｐ＞
００５）（表４）。

在典型判别分析中，土壤细菌对３１种碳源利用
水平出现明显分离（图 ２ａ，Ｗｉｌｋ’ｓλ＝０．０００，ｐ＝
００００）。判别函数第一轴和第二轴分别解释了总变
量的８５．４％和１２．７％，作为表征土壤细菌代谢功能
群总体变化中９种碳源被筛选出来（图２ｂ）。判别
函数第一轴主要是把土壤细菌对不同类型沼泽中碳

源利用能力分开，尤其是沼泽类型 Ｂ与沼泽类型 Ｅ
对碳源的利用能力分开，并且沼泽类型 Ｅ沿判别函
数第一轴负方向转移，因而与第一判别函数轴 ＤＦ１
正向密切相关的沼泽 Ｅ中土壤细菌对 Ｇｌｕｃｏｓｅ１

Ｐｈｏｓｐｈａｔｅ利用能力下降，但增加与第一判别函数轴
ＤＦ１反向密切相关的沼泽类型 Ｅ中的土壤细菌对
ＤＭａｌｉｃＡｃｉｄ利用能力（图２ｂ）。判别函数第二轴主
要是把植被类型Ｃ与其他植被类型中土壤细菌代谢
功能群分开，主要是沼泽类型 Ｃ土壤细菌对 ＬＡｓ
ｐａｒａｇｉｎｅ、Ｔｗｅｅｎ４０利用偏高（表４）。虽然判别分析
并没有做出判断，但土壤细菌利用碳源受到干扰后

也出现增加（表４）。Ｂａｙｅｓ判别函数显示，５种沼泽
类型土壤微生物群落各组成生物量内验证错判率均

为０．０％，综合判别率１００．０％；经交叉验证后，五种
沼泽类型地表土壤微生物群落的交互验证错判率分

别为３３．３％、０．０％、３３．３％、６６．７％和３３．３％，综合
判别率是８６．７％，说明典型分析判断相对较高且稳
定，但其中沼泽类型Ｄ判断准确率较低，因此判别分
析对沼泽类型Ｄ不理想。

与土壤细菌对碳源利用相似的是，在典型判别

分析中，土壤真菌对３１种碳源利用也明显出现分离
（图２ｃ，Ｗｉｌｋ’ｓλ＝０．０００，ｐ＝０．０００）。判别函数第
一轴和第二轴分别解释了总变量的 ９７．３％和
２４％，作为表征土壤真菌代谢功能群总体变化中８
类碳源被筛选出来（图２ｄ）。判别函数第一轴主要
是把土壤真菌代谢功能群分开，尤其是沼泽类型 Ｃ
与沼泽类型 Ｅ分开，并且沼泽类型 Ｃ沿判别函数第
一轴负方向转移，因而与第一判别函数轴 ＤＦ１正向
密切相关的沼泽 Ｃ中土壤真菌对 ＤＧａｌａｃｔｏｎｉｃＡｃｉｄ
γＬａｃｔｏｎｅ和Ｔｗｅｅｎ８０利用能力下降，但增加与第一
判别函数轴 ＤＦ１反向密切相关的沼泽类型 Ｃ中的
ＰｙｒｕｖｉｃＡｃｉｄＭｅｔｈｙｌＥｓｔｅｒ利用能力（图２ｃ）。判别函
数第二轴主要是把沼泽类型Ｄ与其他沼泽类型中土
壤真菌代谢功能群分开，主要是沼泽类型 Ｄ中碳源
ＤＧａｌａｃｔｏｎｉｃＡｃｉｄγＬａｃｔｏｎｅ和 Ｔｗｅｅｎ８０利用偏高
（表４）。虽然判别分析并没有做出判断，但土壤真
菌利用碳源受到干扰后也出现增加（表４）。Ｂａｙｅｓ
判别函数显示，５种沼泽类型土壤微生物群落各组
成生物量内验证错判率均为 ０．０％，综合判别率
１００．０％；经交叉验证后，五种沼泽类型地表土壤微
生物群落的交互验证错判率分别为３３．３％、３３３％、
０．０％、６６．７％和６６．７％，综合判别率是７３．３％，说
明典型分析判断相对较高且稳定，但其中沼泽类型

Ｄ、Ｅ判断准确率较低，因此判别分析对沼泽类型Ｄ、
Ｅ不理想。
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表
４　
土
壤
微
生
物
群
落
生
理
代
谢
特
性

项
目

４８
ｈ

Ａ
Ｂ

Ｃ
Ｄ

Ｅ
１６
８
ｈ

Ａ
Ｂ

Ｃ
Ｄ

Ｅ
胺
类
Ａｍ
ｉｎ
ｅｓ
／ａ
ｍ
ｉｄ
ｅｓ

Ｐｈ
ｅｎ
ｙｌ
ｅｔ
ｈｙ
ｌａ
ｍ
ｉｎ
ｅ

０．
０３
±
０．
０４

０．
０６
±
０．
０５

０．
０４
±
０．
０４

０．
０８
±
０．
０１

０．
０８
±
０．
１１

１．
３７
±
０．
３６

１．
２６
±
０．
２３

１．
０７
±
０．
６３

１．
４９
±
０．
１０

１．
２８
±
０．
３７

Ｐｕ
ｔｒｅ
ｓｃ
ｉｎ
ｅ

０．
２９
±
０．
１４

０．
３３
±
０．
１４

０．
２４
±
０．
０４

０．
３７
±
０．
０６

０．
２７
±
０．
０８

０．
８６
±
０．
７５

０．
７７
±
０．
６８

０．
６５
±
０．
７６

０．
８５
±
０．
５０

０．
６１
±
０．
６０

氨
基
酸
Ａｍ
ｉｎ
ｏ
ａｃ
ｉｄ
ｓ

Ｌ
Ａｒ
ｇｉ
ｎｉ
ｎｅ

０．
２７
±
０．
１９

０．
３１
±
０．
０１

０．
３４
±
０．
１１

０．
５０
±
０．
０９

０．
３７
±
０．
０５

０．
９７
±
０．
７２

０．
７９
±
０．
４２

０．
２６
±
０．
１７

１．
０７
±
０．
６５

１．
３８
±
０．
２３

Ｌ
Ａｓ
ｐａ
ｒａ
ｇｉ
ｎｅ

０．
６６
±
０．
３９

０．
８２
±
０．
２１

０．
７２
±
０．
２１

０．
８８
±
０．
０９

０．
８３
±
０．
１２

１．
９２
±
０．
４０

１．
９２
±
０．
２２

１．
６４
±
０．
４５

２．
０８
±
０．
０５

２．
１３
±
０．
０３

Ｌ
Ｐｈ
ｅｎ
ｙｌ
ａｌ
ａｎ
ｉｎ
ｅ

０．
０９
±
０．
０８

０．
０２
±
０．
０１

０．
０３
±
０．
０１

０．
０３
±
０．
０１

０．
０７
±
０．
０７

２．
２４
±
０．
２２

２．
１７
±
０．
１３

１．
８３
±
０．
５４

２．
３６
±
０．
１１

２．
３７
±
０．
１０

Ｌ
Ｓｅ
ｒｉｎ
ｅ

０．
６０
±
０．
４９

０．
６４
±
０．
１３

０．
３８
±
０．
２４

０．
６３
±
０．
１１

０．
４９
±
０．
０９

０．
６５
±
０．
４２

０．
６７
±
０．
１４

０．
３６
±
０．
１７

０．
５８
±
０．
３９

０．
５６
±
０．
０５

Ｌ
Ｔｈ
ｒｅ
ｏｎ
ｉｎ
ｅ

０．
０２
±
０．
０２
ｂｄ

０．
０２
±
０．
０２
ａｃ

０．
０４
±
０．
０２
ｂｄ

０．
０１
±
０．
００
ａｃ

０．
００
±
０．
０１
ａｃ

１．
６７
±
０．
３８

１．
５４
±
０．
２６

１．
３２
±
０．
３１

１．
７０
±
０．
０３

１．
６７
±
０．
１６

Ｇｌ
ｙｃ
ｙｌ
Ｌ
ｇｌ
ｕｔ
ａｍ
ｉｃ
Ａｃ
ｉｄ

０．
０９
±
０．
０３

０．
０６
±
０．
０１

０．
１０
±
０．
０３

０．
１０
±
０．
０２

０．
０８
±
０．
０４

０．
５２
±
０．
０５

０．
６
±
０．
１８

０．
３３
±
０．
１４

０．
５７
±
０．
１６

０．
４２
±
０．
１８

多
糖
Ｃａ
ｒｂ
ｏｈ
ｙｄ
ｒａ
ｔｅ
ｓ

Ｄ
Ｃ
ｅｌ
ｌｏ
ｂｉ
ｏｓ
ｅ

０．
０７
±
０．
１１

０．
０６
±
０．
０７

０．
０５
±
０．
０４

０．
１５
±
０．
１２

０．
２１
±
０．
３７

１．
１３
±
０．
６３

０．
９８
±
０．
４０

０．
８９
±
０．
５５

１．
１１
±
０．
３８

１．
１６
±
０．
３５

α
Ｄ
Ｌ
ａｃ
ｔｏ
ｓｅ

０．
０３
±
０．
０１
ｂ

０．
１０
±
０．
０９
ａ

０．
０３
±
０．
０２
ｂ

０．
０２
±
０．
０１
ｂ

０．
０３
±
０．
０１
ｂ

０．
５９
±
０．
１２

０．
７２
±
０．
２８

０．
７２
±
０．
３７

０．
６４
±
０．
６５

０．
２７
±
０．
１２

β
Ｍ
ｅｔ
ｈｙ
ｌＤ
Ｇｌ
ｕｃ
ｏｓ
ｉｄ
ｅ

０．
３９
±
０．
３７

０．
２７
±
０．
２４

０．
４６
±
０．
４５

０．
２３
±
０．
３１

０．
３７
±
０．
３２

０．
８１
±
０．
４２

０．
７３
±
０．
３５

０．
９７
±
０．
４３

０．
６８
±
０．
４６

０．
７５
±
０．
３４

Ｄ
Ｘ
ｙｌ
ｏｓ
ｅ

０．
０２
±
０．
０３

０．
１２
±
０．
０９

０．
０４
±
０．
０５

０．
０２
±
０．
０２

０．
０５
±
０．
０８

１．
０１
±
０．
４２

０．
８７
±
０．
２８

０．
８２
±
０．
４１

０．
７５
±
０．
２３

０．
６６
±
０．
３３

ｉＥ
ｒｙ
ｔｈ
ｒｉｔ
ｏｌ

０．
０３
±
０．
０３

０．
０３
±
０．
０３

０．
０２
±
０．
０２

０．
０７
±
０．
０５

０．
０３
±
０．
０４

０．
５２
±
０．
３７

０．
８０
±
０．
６０

０．
７８
±
０．
６４

１．
０８
±
０．
１７

０．
４０
±
０．
２０

Ｄ
Ｍ
ａｎ
ｎｉ
ｔｏ
ｌ

０．
６３
±
０．
５１

０．
６０
±
０．
２３

０．
４１
±
０．
２０

０．
７１
±
０．
１９

０．
６１
±
０．
１３

２．
４０
±
０．
４１
ａ

２．
２６
±
０．
２１
ｂ

１．
８３
±
０．
４９
ｂ

２．
４６
±
０．
０９
ｂ

２．
４６
±
０．
１０
ｂ

Ｎ
Ａ
ｃｅ
ｔｙ
ｌＤ
ｇｌ
ｕｃ
ｏｓ
ａｍ
ｉｎ
ｅ
Ａｃ
ｉｄ

０．
４６
±
０．
５２

０．
２２
±
０．
１１

０．
３７
±
０．
２３

０．
３８
±
０．
１７

０．
２９
±
０．
０３

１．
５４
±
０．
４３

１．
４５
±
０．
２２

１．
１９
±
０．
４６

１．
６６
±
０．
２７

１．
４５
±
０．
４４

有
机
酸
ｃａ
ｒｂ
ｏｘ
ｙｌ
ｉｃ
ａｃ
ｉｄ
ｓ

Ｐｙ
ｒｕ
ｖｉ
ｃ
Ａｃ
ｉｄ
Ｍ
ｅｔ
ｈｙ
ｌＥ
ｓｔｅ
ｒ

０．
５７
±
０．
２７

０．
５２
±
０．
１１

０．
７３
±
０．
１０

０．
７４
±
０．
１０

０．
６９
±
０．
１８

１．
３９
±
０．
２７

１．
３６
±
０．
３２

１．
５１
±
０．
３８

１．
５１
±
０．
３３

１．
５６
±
０．
１０

Ｄ
ｇ
ｌｕ
ｃｏ
ｓａ
ｍ
ｉｎ
ｉｃ
Ａｃ
ｉｄ

０．
２５
±
０．
１２

０．
２９
±
０．
１５

０．
２３
±
０．
１２

０．
３９
±
０．
０８

０．
２１
±
０．
０４

１．
２５
±
０．
２３
ｂ

１．
２５
±
０．
１３
ａ

１．
１５
±
０．
３１
ａ

１．
４２
±
０．
２１
ａ

１．
８０
±
０．
２５
ａｂ

Ｄ
Ｇ
ａｌ
ａｃ
ｔｏ
ｎｉ
ｃ
Ａｃ
ｉｄ
γ
Ｌａ
ｃｔ
ｏｎ
ｅ

０．
５２
±
０．
３６

０．
６８
±
０．
１６

０．
４１
±
０．
２０

０．
８９
±
０．
２２

０．
７９
±
０．
１５

０．
９３
±
０．
２３

０．
９６
±
０．
１４

０．
８０
±
０．
１７

１．
０６
±
０．
２６

１．
１２
±
０．
１０

Ｄ
ｇ
ａｌ
ａｃ
ｔｕ
ｒｏ
ｎｉ
ｃ
Ａｃ
ｉｄ

０．
６６
±
０．
３４

０．
６５
±
０．
１２

０．
３８
±
０．
２６

０．
９０
±
０．
１３

０．
６６
±
０．
２２

１．
６８
±
０．
１６

１．
４１
±
０．
１６

１．
２７
±
０．
６０

１．
６５
±
０．
２４

１．
７４
±
０．
０７

γ
Ｈ
ｙｄ
ｒｏ
ｘｙ
ｂｕ
ｔｙ
ｒｉｃ
Ａｃ
ｉｄ

０．
１１
±
０．
０９

０．
１２
±
０．
０５

０．
１２
±
０．
０８

０．
１５
±
０．
０８

０．
２２
±
０．
１２

０．
２８
±
０．
１４

０．
２６
±
０．
０７

０．
１８
±
０．
０８

０．
３５
±
０．
１７

０．
３７
±
０．
０６

Ｉｔａ
ｃｏ
ｎｉ
ｃ
Ａｃ
ｉｄ

０．
１９
±
０．
０７

０．
２１
±
０．
１５

０．
２３
±
０．
１６

０．
２７
±
０．
０６

０．
２７
±
０．
３３

１．
２１
±
０．
２５

１．
０１
±
０．
４７

０．
８５
±
０．
６７

１．
１４
±
０．
２５

０．
５９
±
０．
１６

Ｄ
Ｍ
ａｌ
ｉｃ
Ａｃ
ｉｄ

０．
０４
±
０．
０４

０．
０６
±
０．
０４

０．
０３
±
０．
００

０．
１１
±
０．
０８

０．
０９
±
０．
０５

０．
１０
±
０．
０８

０．
０８
±
０．
０９

０．
１１
±
０．
０９

０．
２１
±
０．
１９

０．
００
±
０．
００

其
他
Ｍ
ｉｓｃ
ｅｌ
ｌａ
ｎｅ
ｏｕ
ｓ
ｃｏ
ｍ
ｐｏ
ｕｎ
ｄｓ

Ｇｌ
ｕｃ
ｏｓ
ｅ
１
Ｐｈ
ｏｓ
ｐｈ
ａｔ
ｅ

０．
３３
±
０．
３６

０．
３０
±
０．
１７

０．
３７
±
０．
２１

０．
５６
±
０．
５１

０．
０２
±
０．
０２

０．
４４
±
０．
４６

０．
４６
±
０．
１０

０．
５８
±
０．
３８

０．
５５
±
０．
１６

０．
３０
±
０．
２１

Ｄ
，
Ｌ
α
Ｇｌ
ｙｃ
ｅｒ
ｏｌ
Ｐｈ
ｏｓ
ｐｈ
ａｔ
ｅ

０．
２０
±
０．
２０

０．
２０
±
０．
０５

０．
１７
±
０．
０６

０．
１６
±
０．
０４

０．
１４
±
０．
０４

０．
１９
±
０．
１２

０．
１８
±
０．
０２

０．
２０
±
０．
０３

０．
１７
±
０．
０７

０．
１９
±
０．
０１

４
Ｈ
ｙｄ
ｒｏ
ｘｙ
Ｂｅ
ｎｚ
ｏｉ
ｃ
Ａｃ
ｉｄ

０．
１４
±
０．
１４

０．
１７
±
０．
０５

０．
０６
±
０．
０３

０．
２５
±
０．
０９

０．
０９
±
０．
１０

１．
２０
±
０．
４０

１．
１６
±
０．
２４

０．
８４
±
０．
５０

１．
４６
±
０．
３０

１．
１２
±
０．
２０

聚
合
物
Ｐｏ
ｌｙ
ｍ
ｅｒ
ｓ

Ｔｗ
ｅｅ
ｎ
４０

０．
４４
±
０．
３２

０．
６１
±
０．
１６

０．
４０
±
０．
１３

０．
６２
±
０．
２１

０．
４４
±
０．
０２

１．
７１
±
０．
３８

１．
７６
±
０．
０４

１．
３２
±
０．
３９

１．
９６
±
０．
０８

１．
６６
±
０．
０６

Ｔｗ
ｅｅ
ｎ
８０

０．
４６
±
０．
２７

０．
６７
±
０．
１７

０．
３９
±
０．
１６

０．
６０
±
０．
１０

０．
４９
±
０．
０７

２．
０４
±
０．
３１
ａｂ
ｄ
１．
９７
±
０．
１３
ａｂ
ｄ
１．
２５
±
０．
５４
ａｄ

１．
９５
±
０．
０７
ｂｃ
ｄ
１．
７３
±
０．
０８
ａｂ
ｃ

α
Ｃｙ
ｃｌ
ｏｄ
ｅｘ
ｔｒｉ
ｎ

０．
０１
±
０．
０２

０．
０４
±
０．
０５

０．
０１
±
０．
０１

０．
０２
±
０．
０３

０．
０１
±
０．
０２

１．
１３
±
０．
７２

１．
０９
±
０．
７６

０．
２３
±
０．
１８

１．
０２
±
０．
９７

１．
１１
±
１．
０９

Ｇｌ
ｙｃ
ｏｇ
ｅｎ

０．
０４
±
０．
０１

０．
０５
±
０．
０２

０．
０５
±
０．
０１

０．
０６
±
０．
０１

０．
０４
±
０．
０１

０．
７８
±
０．
５０

０．
５６
±
０．
０５

０．
５２
±
０．
２８

０．
３６
±
０．
２８

０．
８８
±
０．
０５

Ｄｉ
ｖｅ
ｒｓ
ｉｔｙ

２．
５７
±
０．
１５

２．
５７
±
０．
０９

２．
５９
±
０．
０９

２．
７０
±
０．
０７

２．
５５
±
０．
０５

２．
８３
±
０．
２４

３．
０３
±
０．
０８

３．
００
±
０．
１４

３．
０１
±
０．
１２

２．
８９
±
０．
１０

Ｒｉ
ｃｈ
ｎｅ
ｓｓ

１３
．６
７
±
１．
３４

１４
．１
９
±
１．
０１

１４
．０
０
±
１．
０４

１４
．９
４
±
０．
７７

１３
．０
６
±
０．
４６

１３
．９
４
±
２．
２１

１５
．６
７
±
１．
０９

１５
．０
０
±
１．
２８

１５
．４
４
±
０．
９２

１５
．０
０
±
１．
１２

　
　
注
：
同
一
行
不
同
字
母
代
表
植
被
类
型
间
差
异
显
著
，
相
同
字
母
代
表
差
异
不
显
著
。
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　　细菌对３１碳源利用别分析（ａ），细菌对３１碳源利用别分析得分图（ｂ），

真菌对３１碳源利用别分析（ｃ），真菌对３１碳源利用别分析得分图（ｄ）（图中字母代表沼泽类型）

图２　土壤微生物生理代谢特性分析

３　讨论
土壤微生物群落组成与功能主要受环境因子，

如植被种类、土壤主要理化性质、采样时段等影响，

而呈现出群落组成与功能差异性较大的现象［９］。

在本研究中，研究区域土壤主要性质与沼泽发

育阶段存在一定的关系，沼泽发育初期，其中土壤有

机碳、土壤全氮、土壤全磷、电导率与土壤含水量增

加趋势，而ｐＨ有所减少。沼泽发育末期，即富营养
位沼泽除了土壤ｐＨ值有所降低外，土壤有机碳、土
壤全氮、土壤全磷、电导率和含水量均增加，显示研

究区域土壤性质随地上植被演替过程的一致性，即

随着森林沼泽退化，土壤碳与氮呈减少趋势（表２），
这与该区域植被退化将导致土壤碳氮含量减少相一

致［１９］。土壤表层养分的变化还与火干扰相关，火烧

不仅导致土壤温度、土壤含水量增加，而且土壤有机

物被火烧后，土壤有灰分元素释放导致土壤 ｐＨ升
高；火强度对土壤性质性影响不一致，其中轻度火干

扰促进土壤中Ｃ、Ｎ、Ｐ等的含量增加，而重度火干扰
导致土壤Ｃ、Ｎ、Ｐ等营养元素的含量降低，显示出森
林沼泽土壤 Ｃ、Ｎ、Ｐ等营养元素含量的变化与火干

扰强度有关［２０］。

一般饱和直链脂肪酸／单烯饱和脂肪酸比（Ｓａｔ／
Ｍｏｎ）、真菌／细菌比（Ｆ／Ｂ）与革兰氏阳性菌／革兰氏
阴性菌（Ｇ＋／Ｇ－）是描述环境胁迫下土壤微生物群

落结构状况的主要指标。土壤中ＰＬＦＡｓ总含量提供
了土壤中的微生物量信息，一般饱和直链脂肪酸

（Ｓａｔ）与单烯饱和脂肪酸（Ｍｏｎ）是 ＰＬＦＡｓ的重要组
成部分［１５］；真菌和细菌是土壤中两大主要的功能性

微生物组分［２１］。本研究中，Ｓａｔ／Ｍｏｎ值虽均随沼泽
发育与火干扰后出现明显增长，但其数值仍相对较

低；较低的Ｓａｔ／Ｍｏｎ值可能与研究区域土壤有机质
的含量偏高有关，虽然火干扰强度影响土壤有机质

的含量，但其比值仍偏低，这与 Ｃａｒｒａｓｃｏ等认为的
Ｓａｔ／Ｍｏｎ值小于１，则显示研究区域有较高的有机质
含量和有机碳输入相一致［２２］。Ｆ／Ｂ值变化与 Ｓａｔ／
Ｍｏｎ值相一致，即随沼泽发育与火干扰后出现明显
增长，但其数值均介于０．０６±０．０６ ０．３０±０．０４
之间，其中度火干扰后的沼泽 Ｆ／Ｂ值最高为０．３０，
这可能与本研究选择表征真菌特征脂肪酸１８：１ω９ｃ
有关，虽然１８：１ω９ｃ目前被认为是森林土壤中较好
的真菌特征脂肪酸标记物，如果将近年来被列为真
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菌特征脂肪酸标记物的ａ１８：１ω９ｔ［１７］计算在内，其比
值仍介于０．０７±０．０５ ０．３１±０．０６之间（表３），中
度火干扰后的Ｆ／Ｂ值仍最大，接近森林土壤中 Ｆ／Ｂ
值０．３ ０．５之间［２３］，显示相对其他沼泽类型，受中

度火干扰的沼泽的土壤微生物群落与土壤生态系统

稳定性较高［２４－２５］，但其土壤性质已经发生了改变，

沼泽出现退化。未受火干扰条件下，革兰氏阳性菌／
革兰氏阴性菌（Ｇ＋／Ｇ－）除了沼泽类型Ｂ外，其他两
种类型比值均大于１，表明 Ｇ＋比 Ｇ－活跃，并以 Ｇ＋

为主导，但受到火干扰后，Ｇ＋／Ｇ－值则出现减少，反
映出在不同沼泽发育阶段与火干扰后，土壤中可利

用养分减少（表２），这是由于火导致地表凋落物与
泥炭层中可利用的有机物（糖类、蛋白质等）减少，

难分解的有机物质增加，但利用难分解有机物质能

力较强的革兰氏阳性菌含量并未增加［２６］，显示出沼

泽发育与火干扰导致生态系统稳定性已经发生变

化，土壤微生物结构发生改变［２７］。另外，本研究中

的Ｇ＋／Ｇ－与 Ｆ／Ｂ值与研究区土壤主要养分没有显
著的相关性，这与这种变化与有机质组成与可利用

性有关不一致［２８］，其原因有待进一步研究。

研究显示，土壤细菌群落与地表苔藓类［２９］、泥炭

层厚度［３０］等密切相关。本研究中，虽然样地选择中

未考虑样地内苔藓分布与土壤细菌采样点一致性，但

在研究区域中特征磷脂脂肪酸，如一般性、非特异性

细菌１６：００、因存在大多数微生物中而生物量偏高，
１６：１ω７生物量因受到环境胁迫也会增加［３１］。本文中

的１８：１ω８ｔ属于甲烷氧化菌 ＴｙｐｅⅡ，其生存能力较
强，能在营养缺乏的环境中生长，但局部土壤水分、ｐＨ
值增加的情况下，甲烷氧化菌含量并未出现增加，这

与丁维新等（２００３）认为的明显受土壤含水量影响不
一致［３２］。此外，含ＯＨ的特征脂肪酸，如１６：１２ＯＨ、Ｃｙ
１９：０２ＯＨ等是甲烷氧化菌潜在的环境敏感指示物，
其变化趋势与表征甲烷氧化菌的１８：１ω８ｔ变化趋势
基本相同，显示甲烷氧化菌变化与环境变量、温度变

化直接相关［３３］。一般饱和脂肪酸１４：００和单烯不饱
和脂肪酸１６：１ｗ９ｃ虽均属于常见细菌的特征脂肪酸，
但受沼泽类型改变和火干扰的影响，其可利用碳源的

减少导致其丰度下降［３４］。

ＡＷＣＤ值土壤微生物群落利用碳源的能力的反
映。本研究中，５种沼泽土壤微生物代谢功能多样
性指数与丰富度指数与生物量变化趋势明显不同，

且土壤细菌功能多样性指数与丰富度指数与生物量

彼此间差异较小，土壤细菌仅对氨基酸类中的 Ｌ
Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ和碳水化合物中的 αＤＬａｃｔｏｓｅ的利用能
力方面存在明显的差别，而真菌则差异较大，土壤真

菌仅对糖类中的ＤＭａｎｎｉｔｏｌ、ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃａｃｉｄｓ中的Ｄ
ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｉｃＡｃｉｄ以及聚合物中的 Ｔｗｅｅｎ４０、Ｔｗｅｅｎ
８０的利用能力方面存在明显的差别，这可能与未受
到火干扰大多数细菌利用碳源的时间相对较短有

关［１３］。此外，土壤细菌与真菌代谢功能丰富度指数

虽均在未受干扰中营养（中位）沼泽（Ｂ）最高，但在
未受干扰中营养（中位）中细菌生物量最高，真菌生

物量最低，两者多样性与生物量变化并不一致，这反

映出细菌代谢相对集中，但并非所有的真菌会同时

出现在一个分解阶段［３５］。

在典型判别分析中，革兰氏阴性菌ｃｙ１７：０、甲烷
氧化细菌１８：１ω８ｔ明显与森林沼泽演替阶段相关，部
分革兰氏阳性菌，如ａ１５：０、ｉ１５：０与ｃｙ１７：０以及其他
细菌，如１６：１ω９ｃ、１８：００的变化趋势相同。与细菌相
类似的是，真菌１８：２ω６ｃ、１８：１ω９ｃ变化也明显与沼泽
类性相关（ｐ＝０．０２０）。土壤微生物群落组成变化还
与火干扰强度有关，相比较而言，重度火干扰后，真菌

（１８：２ω６ｃ、１８：１ω９ｃ）与革兰氏阴性菌（１６：１ω７ｃ、ｃｙ１７：
０、１８：１ω５ｃ、ｃｙ１９：０）明显的降低。除了沼泽类型 Ｄ
外，研究区域可以通过６类９种土壤微生物群落，即
革兰氏阳性菌（ｉ１６：０、１８：１ω５ｃ）、革兰氏阴性菌（１６：
１ω７ｃ、ｃｙ１７：０）、其他细菌（１６：００）、真菌（１８：２ω６ｃ、１８：
１ω９ｃ）、甲烷氧化菌（１８：１ω８ｔ）、其他磷脂脂肪酸（１６：
１２ＯＨ），尤其是革兰氏阴性菌与真菌的变化反映沼泽
发育与火干扰对研究区域土壤微生物群落影响。而

ＢＩＯＬＯＧＥｃｏＰｌａｔｅ的３１中碳源中，氨基酸类的 Ｌ－
Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ和有机酸类的ＤｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｉｃＡｃｉｄ、Ｄｇａｌａｃ
ｔｕｒｏｎｉｃＡｃｉｄ是共同参与土壤细菌与真菌代谢过程，这
可能是由于ＢＩＯＬＯＧＥｃｏＰｌａｔｅ中碳源是为鉴定已分
离纯化的微生物物种有关。

虽然典型判别分析对土壤微生物群落组成与功

能变化均解释总变量的９５％以上，内验证与交互验
证综合判断率均在７３％以上，但沼泽类型 Ｄ地表土
壤微生物群落的交互验证错判率较高（６６．７％），因
而无法准确重度火干扰对土壤微生物群落的影响。

本研究还发现，中度火干扰对细菌生物量、多样性指

数、均匀性指数影响低于重度火干扰的影响，这与相

关学者的研究不一致，其原因有待进一步研究［１３，３４］

４　结论
土壤微生物量与沼泽发育阶段相关，火干扰强

度对土壤微生物量影响不显著（ｐ＞０．０５）。沼泽发
育阶段与火干扰均改变了ＰＬＦＡｓ中一般饱和直链脂
肪酸与单烯饱和脂肪酸比值（Ｓａｔ／Ｍｏｎ）、真菌与细菌
（Ｆ／Ｂ）比值以及革兰氏阳性菌与革兰氏阴性菌
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（Ｇ＋／Ｇ－）比值，一些典型土壤微生物，如革兰氏阴
性菌ｃｙ１７：０、甲烷氧化细菌１８：１ω８ｔ明显与森林沼
泽演替阶段相关；火干扰因降低革兰氏阴性菌与真

菌生物量而改变土壤微生物结构。沼泽土壤细菌与

真菌对碳源利用具有选择性。
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