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摘   要：【目的】探究高寒湿地逆行演替对土壤性质与微生物群落结构的影响。【方法】以新疆巴

音布鲁克天鹅湖高寒湿地为研究对象，依托逆行演替典型样带(沼泽-沼泽化草甸-草甸)，利用高通

量测序技术分析各演替区土壤微生物群落结构。【结果】高寒湿地逆行演替改变了土壤微生物在

分类操作单元(operational taxonomic unit, OTU)水平上的物种组成，致使草甸区的微生物 ACE、
Chao1、Simpson、Shannon 多样性指数显著低于沼泽区和沼泽化草甸区(P<0.05)；随着演替发生，变

形菌门(Proteobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、子囊菌门(Ascomycota)
的相对丰度均减少，放线菌门 (Actinobacteria)、芽单胞菌门 (Gemmatimonadetes)、担子菌门

(Basidiomycota)、被孢霉门(Mortierellomycota)的相对丰度增加；主坐标法分析(principal coordinates 
analysis, PCoA)排序分析显示，土壤微生物群落在各逆行演替都出现不同程度的离散趋势，其中

草甸区中物种离散较大，而沼泽化草甸和沼泽区却都表现出一定的聚集性；进一步的冗余分析

(redundancy analysis, RDA)表明，在土壤微生物门和属水平上，土壤有机碳、土壤含水量、土壤

容重和微生物量氮、微生物量碳是影响微生物优势菌门的关键因子。【结论】高寒湿地逆行演替

导致土壤微生物群落多样性降低，使群落结构由富营养型菌群向寡营养型菌群演变。 

关键词：干旱区高寒湿地；逆行演替；土壤微生物；群落结构  
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Abstract: [Objective] To explore the effects of retrogressive succession of the alpine wetland 
of Bayanbulak Swan Lake in Xinjiang on soil properties and microbial community structure by 
relying on the typical transect of retrogressive succession (swamp-swamped meadow-meadow). 
[Methods] The soil microbial community structure was analyzed by high-throughput 
sequencing. [Results] The retrogressive succession of the alpine wetland changed the species 
composition of soil microorganisms at the operational taxonomic unit (OTU) level. The ACE, 
Chao1, Simpson, and Shannon diversity indexes of soil microorganisms in the meadow area 
were lower than those in the swamp area and the swamped meadow area (P<0.05). With the 
occurrence of succession, the relative abundance of Proteobacteria, Acidobacteria, 
Bacteroidetes, and Ascomycota decreased, while that of Actinobacteria, Gemmatimonadetes, 
Basidiomycota, and Mortierellomycota increased. Principal coordinates analysis showed that 
soil microbial communities presented different degrees of dispersion at each stage of 
retrogressive succession. The species dispersion in the meadow area was larger than that in the 
swamped meadow and swamp areas where a certain degree of aggregation appeared. Further, 
the redundancy analysis indicated that soil organic carbon, soil water content, soil bulk density, 
microbial biomass nitrogen, and microbial biomass carbon were the key factors affecting the 
dominant microbial phyla and genera. [Conclusion] The retrogressive succession of the alpine 
wetland decreased the soil microbial community diversity and led to the transition from 
eutrophic to oligotrophic community. 
Keywords: alpine wetland in arid area; retrogressive succession; soil microorganisms; community 
structure 
 
 

高寒湿地是具有高寒气候背景，分布在海

拔 3 000 m 以上的特殊湿地类型，其地处气候

变化的敏感区和生态脆弱区[1]，在区域气候调

节、水土保持和维持生物多样性等方面发挥着

重要的生态功能，此外该区域常年低温，有机

碳矿化作用较弱，能够固持的单位碳储量远超

其他生态系统[2]。近年来，我国多处高寒湿地

均受到不同程度的气候变化和人类活动的严重

影响[3]。现阶段针对逆行演替进程的研究主要依

托其典型演替序列(沼泽-沼泽化草甸-草甸-秃斑

化草甸)[4]，多数学者发现高寒湿地由沼泽向草

甸逆行演替的进程中会导致土壤有机碳迅速矿

化、土壤养分急剧流失，进而导致土壤质量整

体下降，继而出现植被退化和系统生产力降低
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等生态问题 [5]。土壤微生物是生态系统演替的

先锋者和重要驱动力之一[6]，其群落结构变化能

够作为表征生境与生物演变的重要指征[7]。多数

研究表明在高寒湿地不同逆行演替阶段的土壤

微生物群落结构有显著差异，林春英等[8]发现

黄河源湿地的退化会降低微生物群落的多样

性。李飞等[9]在对玛曲地区不同类型的高寒湿

地和高寒草甸进行分析时发现，随退化程度的

加深，土壤微生物总体活性呈先升高后降低。

段鹏等[10]针对青藏高原高寒湿地退化过程中土

壤微生物群落功能多样性进行研究发现，随高

寒湿地退化，土壤微生物群落结构存在显著差

异，并认为该差异性与土壤理化性质有密切关

系。目前，高寒湿地的研究主要集中在湿地类型、

湿地退化机制及有机碳氮变化的研究[11-12]，而关

于高寒湿地逆行演替对土壤微生物群落结构的

影响却很少，有关我国西北干旱区对流域生态

系统稳定发挥重要功能的高寒湿地更是了解甚

少。新疆巴音布鲁克天鹅湖高寒湿地位于新疆

天山山脉中段的高山盆地间，湿地核心区是中

国唯一的国家级天鹅保护区，夏季冰川融水经

流湿地涵养后先汇入开都河，再补给到我国最

大内陆淡水湖——博斯腾湖，其在维护新疆中

天山及巴州干旱区生态平衡方面发挥着生态安

全屏障的重要功能[13]。本研究运用空间代替时

间的方法，依托高寒湿地典型演替序列，采用

微生物高通量测序技术，分析各演替区土壤微

生物多样性及群落结构变化特征，探讨湿地逆

行演替对土壤微生物群落的影响，以期为干旱

区湿地的退化监测、恢复治理和生态健康评价

提供理论依据。 

1  材料与方法 
1.1  研究区概况 

该研究区位于中国新疆维吾尔自治区和静

县(42°40′–43°00′N, 83°40′–84°35′E)的巴音布鲁

克天鹅湖高寒湿地，巴音布鲁克高寒湿地总面

积 1 300 多 km2，海拔 2 300–3 042 m；年平均气

温约 4.6 ℃；年平均降水量和蒸发量分别为 273 mm
和 1 250 mm，属于典型高寒气候。湿地水源主

要来自冰雪融水和地下水补给，为开都河和孔

雀河的源流区。 

1.2  试验设计和土壤样品采集 
1.2.1  样地设置 

在参照国内外湿地景观分类研究的基础

上[4,9-10]，以巴音布鲁克高寒湿地长期定位监测

点的典型逆行演替样带为试验区进行植被调查

和土壤采样，根据水位变化特征、植被类型、

土壤剖面结构将湿地演替样带依次划分为：沼

泽区-沼泽化草甸区-草甸区(表 1)，研究区水文、

植被、土壤结构特征，见图 1。 
1.2.2  土壤样品采集 

于 2021 年 8 月，选择高寒湿地生长季中地上

生物量最大、微生物活性最高的时期进行土壤样

品的采集，在不同演替区(沼泽-沼泽化草甸-草甸)
典型植被下随机设置 5 处划定 1 m×1 m的样方， 

 
表 1  试验区概况 
Table 1  Study area conditions 
Research area Hydrological situation Vegetation situation Species 

number 
Aboveground 
biomass (g/m)  

Coverage (%) 

Swamp High surface water level Carex rhynchophysa 6 86.00±7.05 36.00 
Swamped meadow Surface seasonal ponding Carex melanantha 15 116.00±11.34 67.00 
Meadow No ponding on the surface Carex microglochin 8 41.00±4.08 30.00 
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图 1  研究区水文、植被、土壤结构特征示意图 
Figure 1  Schematic diagram of hydrology, vegetation and soil structure in the study area. 
 
样方内采用 S 点法在 0–20 cm 土层利用整体挖

掘法采集土样，采集好的土壤样品装入无菌袋

带回实验室，一部分自然风干用于土壤理化性

质的测定，另一部分放于–80 ℃冰箱中用于土

壤微生物多样性测定。 

1.3  测定方法 
1.3.1  土壤理化性质测定 

土壤理化性质测定方法参照《土壤农业化

学分析方法》[14]，土壤 pH 采用 pH 计法测定；

采用烘干恒量法(105 ℃)测定土壤相对含水量；

土壤容重采用环刀法测定；土壤有机碳采用重

铬酸钾加热法；利用总氮含量采用凯氏定氮法；

土壤全磷采用钼锑抗比色法测定；土壤微生物

碳氮采用氯仿熏蒸法。 
1.3.2  土壤总 DNA 提取及测序 

细菌 16S rRNA 基因(V3+V4)区域引物：正

向引物 5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCA-3′；反

向引物 5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′[15]。

真菌 ITS1 区域引物：正向引物 5′-CTTGGTCAT 
TTAGAGGAAGTAA-3′；反向引物 5′-GCTGCG 
TTCTTCATCGATGC-3′[16]。本研究中所有样品

的测序和生物信息服务均在北京百迈客生物科

技有限公司 Illumina HiSeq 2500 平台完成。 

1.4  数据分析 
使用 Microsoft Excel 2010 对土壤理化性质

和多样性指数数据进行处理，使用 SPSS19.0 统

计软件进行单因子方差分析(analysis of variance, 
ANOVA)，使用 R 4.0.2 对数据进行分析及作图，

用Origin软件包绘制微生物群落丰度图；用vegan 
2.5.6 进行冗余分析(redundancy analysis, RDA)；
借助 Mothur (v 1.30)进行主坐标法分析(principal 
coordinates analysis, PCoA)。 

2  结果与分析 
2.1  不同逆行演替下土壤理化性质特征 

由表 2 可见，随逆行演替的发生(沼泽-沼泽 
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表 2  湿地不同演替阶段土壤理化性质 
Table 2  Physical and chemical properties of soil in different succession stages of wetland 
Index Swamp Swamped meadow Meadow 
pH 6.92±0.04c 7.68±0.30b 8.5±0.12a 
SWC (%) 95.74±1.68a 65.81±1.15b 41.38±1.96c 
BD (g/cm) 0.74±0.02b 0.67±0.01c 1.17±0.07a 
SOC (g/kg) 93.12±2.17b 128.58±0.56a 53.68±1.05c 
TN (g/kg) 7.52±0.24b 10.05±1.06a 5.23±0.47c 
TP (g/kg) 0.98±0.04b 1.34±0.18a 1.54±0.18a 
MBC (mg/kg) 162.24±3.99c 549.56±15.23a 246.99±20.93b 
MBN (mg/kg) 14.22±0.66b 9.04±0.39c 23.16±0.72a 
Different lowercase letters indicate significant differences in mean values among different successions (P<0.05); pH: pH value; 
SWC: Water content; BD: Bulk density; SOC: Organic carbon; TN: Total nitrogen; TP: Total phosphorus; MBC: Microbial 
carbon; MBN: Microbial nitrogen. 
 
化草甸-草甸)，土壤相对含水量(soil water content, 

SWC) 表 现 为 沿 演 替 序 列 呈 显 著 降 低 趋 势

(P<0.05)，而土壤 pH和总磷(total phosphorus, TP)

含量表现为逐渐增加趋势，且在草甸区的含量

分别为 pH 8.5 和 TP 1.54 g/kg，显著高于沼泽区

和沼泽化化草甸区。土壤总有机碳(soil organic 

carbon, SOC)、总氮(total nitrogen, TN)、微生物

碳(microbial carbon, MBC)含量均表现为先升

高后减少趋势，沼泽化草甸区的含量最高，其

次是沼泽区，最低为草甸区(P<0.05)。土壤容

重 (bulk density, BD) 、 微 生 物 氮 (microbial 

nitrogen, MBN)含量表现为先减少后增加趋势，

草甸区的含量显著高于沼泽区和沼泽化草甸区

(P<0.05)。 

2.2  不同逆行演替土壤微生物群落分析 
2.2.1  土壤微生物 OTUs 数量及微生物群落多

样性 
α 多样性指数是基于分类操作单元(operational 

taxonomic unit, OTU)来刻画微生物群落丰富度

和均匀度等多样性的综合指数。其中 Chao1 和

ACE 指数用来估算微生物的丰度，数值越大说

明群落丰富度越高；Shannon 和 Simpson 指数

用来估算微生物群落的多样性，数值越大说明

群落多样性越高。由表 3 可以看出，细菌的

OTUs、ACE 指数和 Chao1 指数沿演替序列表

现为先升高后降低趋势，沼泽化草甸区的 OTUs
数量、ACE 指数、Chao1 指数显高于沼泽区和

草甸区(P<0.05)。真菌的 OTUs、ACE 指数、

Chao1 指数表现为逐渐降低趋势，沼泽区的

OTUs 数量、ACE 指数、Chao1 指数显高于沼 
 
表 3  土壤微生物多样性指数分析 
Table 3  Analysis of soil microbial diversity index 
Index Research area Bacteria Fungi 
Total OTUs Swamp 1 107.08b 500.61a 

Swamped meadow 1 267.61a 477.64b 
Meadow 946.41c 327.60c 

ACE index Swamp 1 193.13b 531.35a 
Swamped meadow 1 307.98a 497.16b 
Meadow 994.63c 352.62c 

Chao1 index Swamp 999.17b 537.04a 
Swamped meadow 1 336.05a 496.30b 
Meadow 833.61c 360.81c 

Simpson index Swamp 0.79b 0.90a 
Swamped meadow 0.99a 0.95a 
Meadow 0.34c 0.86b 

Shannon- 
Wiener index 

Swamp 5.78a 5.23b 
Swamped meadow 5.81a 5.81a 
Meadow 5.36b 4.3c 

Different lowercase letters indicate significant differences in 
mean values among different successions (P<0.05). 
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泽化草甸和草甸区(P<0.05)。随着演替发生，细

菌的 Simpson 指数和真菌的 Shannon 指数表现

为先升高后降低趋势，3 个演替区之间有显著

性差异(P<0.05)。细菌的 Shannon 指数和真菌的

Simpson 指数虽表现为先升高后降低趋势，但在

沼泽区和沼泽化草甸区中无显著差异(P>0.05)。 
2.2.2  土壤微生物在门水平上的相对丰富度 

由图 2A 可见，平均相对丰度>1%的门有变形

菌门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)、
芽单胞菌门 (Gemmatimonadetes) 、酸杆菌门

(Acidobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、绿湾

菌门(Chloroflexi)。其中，变形菌门(Proteobacteria)
为主导菌门，随演替发生，与沼泽区和沼泽化

草甸区相比，草甸区的变形菌门分别降低了

20.10%和 21.09%；芽单胞菌门和放线菌门呈逐

渐增加趋势，酸杆菌门表现为先增加后降低的

趋势；拟杆菌门在沼泽和草甸区中所占比分别

约 14.60%、13.36%，且均显著高于沼泽化草甸区

(P<0.05)；各演替区真菌门水平相对丰度如图 2B
所示，平均相对丰度 >1%的门有子囊菌门

(Ascomycota)、担子菌门(Basidiomycota)、被孢

霉门 (Mortierellomycota)，其中，以子囊菌门

(Ascomycota)为主导菌门，与沼泽和沼泽化草甸

区相比，草甸区的子囊菌门分别降低了 22.72%、

25.95%，而担子菌门和被孢菌门均增加了

15.5%、12.41%和 7.62%、6.73%。 
2.2.3  不同演替区细菌群落在纲、目、科、属

分类水平上的组成 
由图 3A–3D 可见，在纲水平上，与沼泽和

沼泽化草甸区相比，草甸区的 δ -变形菌纲

(Deltaproteobacteria)、β-变形菌纲(Betaproteobacteria)
分别降低了 13.13%、12.76%和 10.81%、9.74%； 

 

 
 
图 2  门水平物种分布柱状图 
Figure 2  Column chart of species distribution at the level of phylum. A: Bacteria. B: Fungi. sp: Swamp area; 
sm: Swamped meadow area; mm: Meadow area. 
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图 3  细菌群落中纲(A)、目(B)、科(C)和属(D)水平的相对丰度 
Figure 3  The relative abundance of class (A), order (B), family (C) and genus (D) in bacterial communities. 
sp: Swamp area; sm: Swamped meadow area; mm: Meadow area. 
 
而 BD2-11 菌纲、噬纤维菌纲(Cytophaga)分别增加

了 12.95%、12.24%和 8.73%、7.58%。在目水平上，

草甸区的酸微菌目(Acidimicrobiales)、噬纤维菌目

(Cytophagales)与沼泽和沼泽化草甸相比分别增加

了 8.75%、5.67%和 8.73%、7.58%。在科水平上，

草甸区的亚硝化单胞菌科(Nitrosomonadaceae)、螺
杆 菌 科 (Helicobacteraceae) 、 厌 氧 绳 菌 科

(Anaerolineaceae)群落相对占比在减少，而 OMI
科和 Flammeovirgaceae 科则在增加；属水平上，

Sulfuricurvum、Thiobacterium 等属仅在沼泽和

沼泽化草甸发现(图 3D) 
2.2.4  不同演替区真菌群落在纲、目、科、属

分类水平上的组成 
由图 4A–4D 可见，在纲水平上，与沼泽和沼泽

化草甸区相比，草甸区的银耳纲(Tremellomycetes)、

球囊菌纲(Glomeromycetes)分别增加了 16.57%、

15.76% 和 7.82% 、 7.34% ； 而 座 囊 菌 纲

(Dothideomycetes)则分别减少 16.28%、6.31%。

在目水平上，沼泽区的孢腔菌目(Pleosporales)、
Cystofilobasidiales 菌纲与沼泽化草甸和草甸相

比分别增加了 7.8%、8.37%和 3.08%、3.12%；

而银耳目 (Tremellales)则分别减少了 2.83%和

19.22% 。 在 科 水 平 上 ， 草 甸 区 的 银 耳 科

(Tremellaceae) 、 Hypocreales 科 、 被 孢 霉 目

(Mortierellaceae)、球囊菌科(Glomeraceae)的相

对占比在减少。在属水平上，沼泽区的链格孢

属(Alternaria)、绿僵菌属(Metarhizium)的相对占

比在增加，而草甸区的 Naganishia 属、被孢属

(Mortierella)、Funneliformis 属与沼泽和沼泽化

草甸区相比在增加。 
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图 4  真菌群落中纲(A)、目(B)、科(C)和属(D)水平的相对丰度 
Figure 4  The relative abundance of class (A), order (B), family (C) and genus (D) in fungi communities. sp: 
Swamp area; sm: Swamped meadow area; mm: Meadow area. 

 
2.2.5  土壤微生物物种群落结构差异分析 

PCoA 分析即主坐标分析，主要展现多个样品

间的分类关系。在所采集的样品中细菌(图 5A)和
真菌(图 5B)所示，PC1 和 PC2 两个主坐标轴累

计解释了物种变异信息的 83.18%和 51.11%，它

们在草甸区、沼泽化草甸区、沼泽区间都出现

不同程度的离散趋势，其中草甸区中物种离散

较大，而沼泽化草甸和沼泽区所采集的每个样

品间(5 个重复)却都表现出一定的聚集性，说明

土壤微生物群落结构在高寒湿地逆行演替进程

中发生了显著改变。 

2.3  土壤理化性质与微生物群落之间的相

关性 
2.3.1  土壤微生物多样性与土壤理化性质的关系 

由表 4 可见，其中 ACE 指数、Chao1 指数

与 pH、SWC、MBC 均呈显著相关(P<0.05)，与

BD、SOC、TN、MBN 均呈极显著相关(P<0.01)。
Simpson 指数与 MBN 呈显著负相关(P<0.05)，
与 pH、SWC、BD、TP 均呈极显著正相关

(P<0.01)。Shannon 指数与 pH、SWC、BD、SOC、

TP、TN、MBN 均呈极显著正相关(P<0.01)。由

表 5 可见，ACE 指数、Chao1 指数均与 pH、SWC、

BD、 SOC、 TP、 MBN 均呈极显著正相关

(P<0.01)。Shannon 指数与 BD、SOC、MBN 均

呈显著相关(P<0.05)。 
2.3.2  土壤微生物群落结构与土壤理化性质的

关系 
为研究干旱区高寒湿地逆行演替进程下土

壤微生物群落对土壤理化性质变化的响应规

律，选取细菌和真菌群落中丰度前 10 的门(细
菌：变形菌门 38.77%、芽单胞菌门 12.10%、酸

杆菌门 11.24%、拟杆菌门 10.67%、放线菌 
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图 5  PCoA 分析图   A：细菌. B：真菌 
Figure 5  PCoA analysis figure. A: Bacteria. B: Fungi. sp: Swamp area; sm: Swamped meadow area; mm: 
Meadow area. 

 
表 4  土壤理化性质对土壤细菌群落多样性的影响 
Table 4  Effects of soil physical and chemical properties on diversity of soil bacterial community 
Index pH SWC BD SOC TP TN MBC MBN 
ACE –0.60* 0.55* –0.93** 0.95** –0.44 0.92** 0.60* –0.93** 
Chao1 –0.57* 0.52* –0.92** 0.94** –0.40 0.92** 0.62* –0.95** 
Simpson –0.80** 0.73** –0.70** 0.49 –0.78** 0.41 –0.05 –0.57* 
Shannon –0.75** 0.69** –0.89** 0.80** –0.66** 0.73** 0.32 –0.84** 
*: P<0.05; **: P<0.01. 
 
表 5  土壤理化性质对土壤真菌群落多样性的影响 
Table 5  Effects of soil physical and chemical properties on diversity of soil fungi community 
Index pH SWC BD SOC TP TN MBC MBN 
ACE –0.82** 0.83** –0.83** 0.68** –0.69** 0.63 0.10 –0.75** 
Chao1 –0.81** 0.82** –0.80** 0.66** –0.67** 0.61 0.08 –0.73** 
Simpson –0.18 0.15 –0.41 0.48 –0.06 0.47 0.41 –0.49 
Shannon –0.34 0.33 –0.56* 0.58* –0.21 0.57 0.38 –0.60* 
*: P<0.05; **: P<0.01. 
 
 
 
 

9.80%、绿湾菌门 7.88%、硝化菌门 1.85%、硝

基螺旋菌门 1.37%、厚壁菌门 1.24%、浮霉菌门

1.21%；真菌：子囊菌门 57.70%、担子菌门

15.19%、被孢菌门 3.88%、球囊菌门 3.16%、

壶菌门 0.74%、虫菌门 0.46%、油壶菌门 0.25%、

新丽鞭毛菌门 0.20%、隐霉菌门 0.17%、隐真菌

门 0.11%)和属水平类群分别与土壤理化性质进

行冗余(RDA)分析，分析结果如图 6 所示，细

菌门水平 MBC、SWC 的射线较长，表明其对

门水平细菌群落结构影响较大，变形菌门、硝

基螺旋菌门、酸杆菌门、绿湾菌门投影在 MBC、

TN、SOC 射线的正方向，表明两变量集呈正相

关，而放线菌门、芽单胞菌门、浮霉菌门则投

影在 TP、BD、pH、MBN 射线的正方向，表明 



 

 

 

1612 Xiemuxinur TUERGONG et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2023, 63(4) 

 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516 

  

 

 
 

图 6  土壤微生物群落结构与土壤理化性质的 RDA 分析 
Figure 6  Result from RDA to explore the relationship between the bacterial diversity and soil properties. A: 
Community structure at the phylum level of bacteria. B: Community structure at the genus level of bacteria. 
C: Community structure at the phylum level of fungi. D: Community structure at the genus level of fungi. 
SOC represents organic carbon; TN represents total nitrogen; MBC represents microbial carbon; MBN 
represents microbial nitrogen; BD represents bulk density; SWC represents soil water content; PH represents 
pH value; TP represents total phosphorus. Red arrows indicate soil physical and chemical factors, big red 
dots indicate community species with high microbial abundance, and small red dots indicate community 
species with low microbial abundance. 
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两变量集呈正相关。细菌属水平 MBN、MBC、

SWC 的射线较长，表明其对细菌属水平群落结

构影响较大。Bryobacter、RB41、H16、δ-变形

菌属投影在 SWC、SOC、TN、MBC 射线的正

方向，表明两变量集呈正相关。PAUC26f、
Altererythrobacter、Urania-1B-19、Bacterium 等

菌属投影在 TP、pH、BD、MBN 射线的正方向，

表 明 两 变 量 集 呈 正 相 关 ， Thiobacillus 、

Sulfuricurvum 投影在其负方向，表明二者呈负

相关。真菌门水平 BD、SWC 的射线较长，表

明其对真菌门水平群落结构影响较大。子囊菌

门、隐霉菌门、新丽鞭毛菌门、隐真菌门投影

在 MBC、SOC、SWC、TN 射线的正方向；而

壶菌门、油壶菌门、被孢菌门、虫菌门、担子

菌门、球囊菌门投影在 BD、TP、MBN、MBC、

pH 射线的正方向，表明这 4 对变量集呈正相关。

真菌属水平 MBN、MBC、SOC 的射线较长，

表 明 其 对 真 菌 属 水 平 结 构 影 响 较 大 。

Naganishia、Mortierella、Funneliformis 菌属投

影在 MBN、BD、pH、TP 射线的正方向，

Acremonium、Ceratobasidium 菌属投影在 MBC、

TN、SOC 正方向，Fusarium、Mycosphaerella、
Metarhizium 菌属投影在 SWC、SOC、TN 的正

方向，表明这几对变量集呈正相关。 

3  讨论 
3.1  不同逆行演替阶段下高寒湿地微生物

多样性变化 
在本研究中，草甸区的土壤细菌和真菌群

落多样性显著低于沼泽区和沼泽化草甸区，表

明干旱区高寒湿地从沼泽至草甸的演替进程改

变了土壤细菌和真菌的群落构成，降低了该系

统微生物生态环境的稳定性，这与邵颖等[17]的

研究结果相一致。其他学者对我国多处高寒湿

地土壤微生物群落调查发现，变形菌门、放线

菌门、酸杆菌门、拟杆菌门、芽单胞菌门、硝

化螺旋菌门和厚壁菌门是高寒湿地的细菌主要

群类，子囊菌门、担子菌门、是真菌主要群类，

本研究中的主要微生物类群与上述研究基本一

致[17-22]，说明高寒湿地生态系统的微生物类群

构成具有一定的相似性[23]。其中变形菌门和芽

单胞菌门在巴音布鲁克高寒湿地土壤细菌群落

中为优势菌群，也是随逆行演替发生变化较大

的类群，变形菌门群落占比从沼泽区的 44.9%
下降至草甸区的 24.8%，芽单胞菌门从沼泽区

的 2.72%增加至草甸区的 25.7%。说明变形菌门

对资源丰富的富营养环境有一定偏好性，芽单

胞菌门与之相反，对资源贫瘠的寡营养环境有

偏好性[24]。放线菌门和芽单胞菌门的变化趋势

相同，从常年积水的沼泽区占比 5.44%增加至

较为干旱的草甸区的 14.77%，其原因可能是作

为革兰氏阳性菌的放线菌细胞壁主要由肽聚糖、

磷酸盐等组成，较为坚韧，能够适应干旱环境[24]。

促进碳循环的酸杆菌门和参与亚硝酸盐氧化的

硝化螺旋菌门在逆行演替进程中的占比变化同

土壤总有机碳和总氮含量的变化相吻合。 
真菌亚群落中子囊菌门为优势菌门，其占

比随演替序列呈降低趋势，这是由于其为腐生

营养型，偏好高有机质环境，而随着演替发生，

土壤有机碳减少，矿化作用增加，从而导致子

囊菌门的急剧降低。担子菌门和被孢霉门以及

球囊菌门呈增加的趋势，这是因为担子菌门对

难分解碳的利用能力较强，对低养分环境的适

应能力比较强[25]。被孢霉门喜欢通气性较好的

土壤条件，能分解木质素、纤维素和半纤维素，

并利用土壤中的多糖类物质进行生长代谢[26]，

进而归还至土壤有机质库、补偿因逆行演替而

流失的养分。在没有水体流动干扰的草甸区，
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球囊菌门能够更好地在根系附着形成丛枝菌根

以提高植物对养分的吸收[27]。 
虽然细菌高于真菌，但随着逆行演替的发

生，真菌多样性指数的下降比率快于细菌，这说

明高寒湿地演替对真菌微生物的影响较大，可能

会导致其恢复至稳定结构所需的时间更久。 

3.2  土壤理化性质对湿地微生物多样性的

影响 
干旱区高寒湿地逆行演替由气候变化和冻

土消融引起，再叠加过度放牧，进而加剧了此

进程。土壤水分减少是其最直观的表现，也是

造成土壤理化性质变化的主要驱动因子，但本

研究中土壤有机碳、总氮并没有像土壤相对含

水量一样表现出逐渐降低的线性变化，而是和

地上生物量、植被盖度一样表现出“M”型变化

(表 1)，这即是干旱区高寒湿地有别于平原湿地

的沼泽区生产力最大的特点。我国西北干旱区

的高寒湿地植物生长季极短(5–8 月)，其中季节

性淹水的沼泽化草甸，多数湿生和中生植物能

够在此生存(表 1)，为抵御地表径流而形成地草

根层和凋亡后形成地枯落物归还到土壤中，又

因低温致使有机碳能够被其大量固持，因此具

有最高的生产力和生物物种多样性。 
土壤理化性质是影响土壤微生物群落结构

变化的直接因子，多数研究发现土壤微生物多

样性主要受 pH、有机碳、全氮、含水量和容重

等因素影响。本研究 RDA 分析表明，SOC、TN、

SWC 和 MBC 与大部分优势菌门呈显著正相关

(P<0.05)，这与王艳发等[28]的研究结果基本一致。

高寒湿地逆行演替致使土壤容重增大(表 2)，高

容重会降低土壤孔隙度、改变通气状况，进而

直接对土壤微生物的微生境产生影响，伴随含

水量下降，土壤含氧量增加，有机碳矿化作用

增强，继而对土壤微生物活动尤其是碳循环产

生影响[29-30]。多数研究表明[31]，土壤有机碳的

变化与微生物变化密切相关，通常土壤有机碳

含量越高，土壤微生物丰度越高，这与本研究

中的发现一致，如酸杆菌门随演替序列的变化

趋势与有机碳含量变化极度耦合。因此土壤有

机碳含量较高的沼泽化草甸区能够给予微生物

更多的养分，招募更多微生物定殖，从而促进

微生物生长发育，提高物质循环速率[32]。而随

着高寒湿地演替至草甸阶段，土壤中的含水量

降低(表 2)，养分匮乏，仅能满足植物生长所需，

阻碍了多数微生物的养分获取，从而影响其生

长发育和繁殖，导致多样性降低。 
故而高寒沼泽湿地的细菌和真菌中绝大部

分菌属与碳氮循环功能有关，在本研究中随演

替发生，细菌和真菌相对丰度在逐渐减少，但

各优势菌群对土壤主要理化性质的响应存在差

异性，可能的原因是随着逆行演替发生，土壤

有机碳和全氮虽整体水平下降，但作为补偿效

应，土壤 C/N 比例在逐步升高，促使土壤微生

物活动更加频繁，加速有机碳分解[33]，进而能

够招募被孢霉门、球囊菌门等能够促进碳氮循

环的功能微生物类群。 
总体来说高寒湿地逆行演替下土壤微生物

群落结构差异明显，演替频繁，证明了微生物

群落对环境变化的响应是迅速的，也体现出不

同的微生物类群在应对湿地土壤理化性质具有

不同的生存策略[34]。本研究对高寒湿地逆行演

替过程中微生物群落的结构和多样性演变特征

进行了定量化研究，今后还需进一步从“植物群

落-湿地土壤-土壤微生物功能”的视野去解析微

生物群落对逆行演替的响应机制。 

4  结论 
高寒湿地逆行演替对微生物群落产生了影

响，并且对真菌亚群落多样性的影响强于细菌

亚群落。高寒湿地演替致使细菌亚群落、真菌
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亚群落由富营养型为主的类群演变为寡营养型

为主的类群。作为抵抗高寒湿地逆行演替的补

偿机制，演替区寡营养型类群中能够提高有机

质归还效率以及能与植物共生提高其养分利用

率的功能类群在迅速增加。 
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