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摘  要：【背景】湿地土壤微生物群落结构会因环境的变化自我调整，因而不同湿地环境会形成不同

土壤菌群结构和分布特征。【目的】研究旱地与湿地土壤不同利用方式对土壤细菌的影响，以仙山湖

国家湿地公园湿地和旱地两种土地利用方式(0−20 cm)作为研究对象。【方法】利用高通量测序技术对

土壤细菌群落的物种组成、α 多样性和丰度等进行分析，并结合土壤理化因子分析影响菌群结构的环

境因子。【结果】仙山湖湿地系统土壤中存在的细菌隶属于 49 个门 147 个纲。在仙山湖湿地土壤的

优势菌门(OTU>1%)中，旱地的优势菌门为酸杆菌门(Acidobacteria)、变形菌门(Proteobacteria)、绿弯

菌门(Chloroflexi)、泉古菌门(Crenarchaeota)、放线菌门(Actinobacteria)、蓝藻门(Cyanobacteria)、芽单

胞菌门(Gemmatimonadetes)、浮霉菌门(Planctomycetes)和拟杆菌门(Bacteroidetes)；湿地的优势菌门为

变形菌门(Proteobacteria)、蓝藻门(Cyanobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、绿弯菌门(Chloroflexi)、
酸杆菌门(Acidobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)和硝化螺旋菌门(Nitrospirae)。在优势菌属(OTU>0.3%)
中，旱地的优势菌属为 Candidatus Solibacter、柯里氏念珠菌属(Candidatus Koribacter)、红游动菌属

(Rhodoplanes)、伯克霍尔德菌属(Burkholderia)和分枝杆菌属(Mycobacterium)，湿地的优势菌属为地杆

菌属(Geobacter)、拟杆菌属(Bacteroides)、慢生型根瘤菌属(Bradyrhizobium)、Dok59、神奇甲基菌属

(Candidatus Methylomirabilis)和黄杆菌属(Flavobacterium)。湿地土壤与旱地土壤优势 OTU 均与有机质

含量呈正相关，与含水量、pH 呈负相关。此外，线性判别分析(linear discriminant analysis effect size, 
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LEfSe)显示了旱地与湿地的土壤生物标记物与土壤理化性质的关系。【结论】土地利用方式变化能显

著改变仙山湖国家湿地公园湿地土壤的细菌菌群结构，可为湿地土壤的保护提供理论依据。 

关键词：湿地；旱地；16S rRNA 基因；高通量测序 
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Abstract: [Background] The microbial community structure of wetland soil will adjust itself 
according to the environmental changes. Therefore, different wetland environments will shape 
soil microbial communities with different structures and distribution characteristics. [Objective] 
To investigate the impacts of land use changes on soil bacteria in in dryland and wetland, we 
collected soil samples of two land use patterns (0−20 cm) from the wetland and dryland of 
Xianshan Lake National Wetland Park for analysis. [Methods] High-throughput sequencing was 
employed to study the composition, α-diversity, and abundance of soil bacterial communities, and 
the soil physical and chemical factors affecting bacterial community structure were analyzed. 
[Results] The bacteria in the soil of Xianshan Lake Wetland Park belonged to 147 classes of   
49 phyla. The dominant phyla (OTUs>1%) in the dryland soil were Acidobacteria, 
Proteobacteria, Chloroflexi, Crenarchaeota, Actinobacteria, Cyanobacteria, Gemmatimonadetes, 
Planctomycetes, and Bacteroidetes, and those in the wetland soil were Proteobacteria, 
Cyanobacteria, Bacteroidetes, Chloroflexi, Acidobacteria, Firmicutes, and Nitrospirae. The 
dominant genus (OTUs>0.3%) were Candidatus Solibacter, Candidatus Koribacter, Rhodoplanes, 
Burkholderia, and Mycobacterium in the dryland and Geobacter, Bacteroides, Bradyrhizobium, 
Dok59, Candidatus Methylomirabilis, and Flavobacterium in the wetland. The dominant OTUs of 
wetland soil and dryland soil were positively correlated with soil carbon content and negatively 
correlated with soil water content and pH. The LEfSe results revealed the relationship between 
soil biomarkers and soil physical and chemical properties in the dryland and wetland. 
[Conclusion] Land use changes could vitally alter the bacterial community structure in the wetland 
soil of Xianshan Lake Wetland Park, it can provide theoretical basis for wetland soil protection. 
Keywords: wetland; dryland; 16S rRNA gene; high-throughput sequencing 
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湿地是介于水体和陆地之间的生态类型，

为人类提供了丰富的自然资源和多种生态服

务，被誉为天然蓄水库和“自然之肾”[1]。湿地是

由水体和陆地生态系统相互作用形成的自然综

合体，也是生态系统中碳的重要储存库[2]。湿

地生态系统通过抵消二氧化碳的释放，在缓解

温室效应方面发挥着重要作用[3]，有助于维护

全球生态平衡。在湿地生态系统中，土壤、植

物、河水和沉积物中充满了多种微生物[4]。土

壤微生物是湿地生态系统的重要组成部分，可

调控湿地物质循环，促进生态净化[5]。同时，

微生物中重要种群为细菌，其群落结构与土壤

的理化环境因子密切相关[6]。不同土地利用方

式可以通过不同植被种类来影响微生物丰度改

变土壤养分，从而影响土壤肥力和土壤结构稳

定性，对土壤有机质含量、渗透性、酸碱度等

均有影响。随着土地利用方式的改变，土壤碳

库受到扰动，土壤微生物群落结构和功能也可

能发生相应的变化[7]。随着高通量测序技术的

高速发展，研究湿地土壤微生物的群落组成方

式有了更进一步的提升。 
长三角地区自然湿地与人工湖泊湿地的典

型代表当属长兴仙山湖国家湿地公园，同时也

是华东地区最具生物多样性和生态原始性的湿

地生态系统之一[8]，具有丰富的生物多样性[9]。

然而，关于湿地土壤不同土地利用方式导致其

菌群结构发生变化的研究报道较少。 
本研究将仙山湖国家湿地公园内的天然湿

地和旱地的表层土壤作为研究对象，通过 16S 
rRNA 基因高通量测序对该湿地和旱地的土壤

细菌群落进行分析比较，旨在探究湿地和旱地

土壤类型的菌群结构与该土壤理化因子的关

系，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  研究区域概况 

仙山湖国家湿地公园(30°52′08″−30º55′25″N, 

119°33′51″−119°38′38″E)位于江苏、浙江、安徽

三省交界处 [10]，属太湖水系，土地总面积约    

2 269.3 hm2，其中湿地面积约达 1 395.4 hm2，

约占土地面积的 61.6%[11]。仙山湖湿地位于长

兴县泗安镇，距离长兴县城仅 25 km[12]。该地

气候为亚热带季风气候，温暖湿润，四季分明，

平均年降水量 1 309 m，年平均气温 13.9 ℃[13]。 

1.2  样品采集与前处理 
选取仙山湖国家湿地公园具有代表性的  

6 个区域，分别为香樟(T1)、紫薇(T2)、竹林(T3)、

莎草沼泽(T4)、芦苇沼泽(T5)和芦苇柳树(T6)，

采集距土壤表层 0−20 cm 的土壤。本研究设置

旱地与湿地两种不同土地利用方式。初步按照

土壤含水量的不同，将 T1、T2、T3 区域土壤

归类为旱地，T4、T5、T6 区域土壤归类为湿地，

每个采样区内采用五点取样法取样后混合为  

一个样，除去土壤中的碎石等杂物，用干冰保

存带回实验室。将保存的样本分为两部分，将

其中一份置于−80 ℃保存，用于土壤菌群结构

测定分析；测定另一份含水量，并自然风干且

研磨，用于测定土壤理化性质。土壤采样时间

为 2022 年 7 月 16 号。 

1.3  主要试剂和仪器 
重铬酸钾，苏州福得科技有限公司；2×Taq 

Master Mix，南京诺唯赞生物科技股份有限公

司；FastDNA SPIN Kit for Soil，安诺伦(北京)

生物科技有限公司。电子天平，梅特勒-托利多

仪器(上海)有限公司；pH 计，赛多利斯科学仪

器(北京)有限公司；Ion GeneStudio S5，赛默飞

世尔科技(中国)有限公司。 
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1.4  湿地土壤理化性质的测定 
土壤理化性质的分析方法参照文献[14]进

行。其中，土壤含水量的测定采用 105 ℃烘干

恒重法；土壤 pH 的测定采用离子选择电极法

测定；土壤有机质的含量使用重铬酸钾氧化-分
光光度法测定。 

1.5  DNA 提取及高通量测序 
采用 FastDNA SPIN Kit for Soil 提取土壤

样品的总基因组 DNA，采用细菌通用引物 515F 
(5′-GTGCCAGCMGCCGCCG-3′)和 907R (5′-CC 
GTCAATTCMT TTRAGTTT-3′)扩增 16S rRNA
基因的 V3−V4 高变区[15]，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。PCR
反应条件：95 ℃ 3 min；95 ℃ 30 s，56 ℃ 30 s，
72 ℃ 1 min，40 个循环；72 ℃ 8 min。PCR 反

应体系：正、反向引物(10 μmol/L)各 1.5 μL，

2×Taq Master Mix (Dye Plus) 25 μL，DNA 模板

1.5 μL (T1–T6 的 DNA 模板初始浓度分别为

7.8、12.9、11.6、3.7、4.1、5.1 ng/μL)，ddH2O
补至 50 μL。采用 Ion GeneStudio S5 进行测序。 

1.6  数据分析 
使用 QIIME 分析工具[16]进行主成分分析

和差异显著性分析。以 97%的相似性将所有样

本的有效序列聚类成为 OTU，数量大于 0.3%的

总 OTU 界 定 为 优 势 OTU 。 运 用 Visual 

Genomics-AS 软件进行 α 多样性分析、β 多样性

分析、线性判别分析(linear discriminant analysis 
effect size, LEfSe)和冗余分析(redundancy analysis, 
RDA)等。使用 Prism6 绘制微生物群落的丰度

图，并利用 Canoco5 绘制冗余分析图。P<0.05
为差异显著。通过 LEfSe 分析鉴定不同处理间

差异的生物标记物[17]。 

2  结果与分析 
2.1  不同土地利用方式下土壤理化性质 

通过比较不同土地利用方式下土壤的含水

量、有机质含量和 pH 差异，分析不同土壤理

化性质的差异。结果显示湿地和旱地的土壤均

呈现酸性(pH 4.40−6.10) (表 1)。与湿地相比，

旱地土壤的含水量显著低于湿地土壤(P<0.05)。
此外，旱地土壤的有机质含量显著高于湿地土

壤(P<0.05)，特别是竹林的有机质含量最高。然

而，并未发现湿地与旱地土壤的 pH 值之间存

在显著差异。 

2.2  不同土地利用方式下土壤微生物多样性 
通过 16S rRNA 基因高通量测序共获得

207 537条基因序列。这些序列涵盖26 150个OTU。

它们分属于细菌的 49 个门 147 个纲 3 709 个目  
5 097 个科 8 217 个属。通过微生物多样性分析进

一步探究样品间物种丰度分布差异程度。其 

 
表 1  湿地土壤与旱地土壤的理化因子 
Table 1  Physical and chemical factors of wetland soil and dryland soil 
The way of land use Samples Water content (%) SOC (g/kg) pH 
Dryland (DL) T1 香樟 Cinnamomum camphora (Linn) Presl 15.53±0.03b 18.70±0.18a 4.40 

T2 紫薇 Lagerstroemia indica L. 15.12±0.44b 16.50±2.38a 5.70 
T3 竹林 Bamboo 16.02±0.46b 21.45±2.57a 4.70 

Nature wetland (NW) T4 莎草沼泽 Sedges swamp 29.34±1.12a 12.95±0.57b 5.50 
T5 芦苇沼泽 Reed swamp 31.87±1.41a 12.70±0.82b 6.10 
T6 芦苇柳树 Reeds and willows 30.16±0.3ba 14.90±1.38b 5.60 

不同小写字母表示差异显著 
The different lowercase letters represent the significant difference at the level of 0.05. 
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中 β 多样性分析结果如图 1 所示，从图 1 中可

以清晰地看出，仙山湖湿地内的香樟(T1)、紫

薇(T2)、竹林(T3)、莎草沼泽(T4)、芦苇沼泽(T5)
和芦苇柳树(T6)区域土壤样品被划分为两个主

要类别，前 3 个样品归为旱地(DL)，而后 3 个

样品属于湿地(NW)。这种分类结果与 1.2 所述

的分类方法相吻合。此外，应用 Shannon 指数来

评估各样品中细菌群落的多样性水平。图 2 展示 
 

 
 
图 1  不同土地利用方式下土壤的层次聚类树 
该层次聚类可使用任何有效的距离度量 
Figure 1  Hierarchical clustering tree of soil under 
different land use patterns. This hierarchical clustering 
can use any valid distance metric. 
 

 
 
图 2  不同土地利用方式下土壤的 Shannon 指数 
Figure 2  Shannon index of different ways of land use. 

了旱地和湿地土壤的 Shannon 指数。可以清楚

地观察到，仙山湖湿地旱地土壤样品的 Shannon
指数明显高于湿地土壤样品，这表明旱地土壤

的细菌群落具有更高的多样性。 
2.3  不同土地利用方式下细菌群落的物种

组成分析 
图 3A 表示不同土地利用方式下土壤微生

物在门水平上相对丰度均大于 1.0%的微生物。

在旱地样品中，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

(Crenarchaeota, 3.97%‒6.21%) 、 放 线 菌 门

(Actinobacteria, 2.11%‒8.18%) 、 蓝 藻 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%)。这些门的细菌序列

占据 87.9%‒90.5%的测序数据。在湿地样品中，

优 势 菌 门 为 变 形 菌 门 (Proteobacteria, 
25.48%‒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 总 序 列 的

86.7%‒88.8%。由上述数据可得知，旱地样品与

湿地样品中均存在酸杆菌门和变形菌门，酸杆

菌门是仙山湖旱地土壤的优势类群，变形菌门

是仙山湖湿地土壤的优势类群。 
在属水平上(图 3B)，旱地土壤中有 16 个优

势 OTU，湿地土壤中有 18 个优势 OTU。旱

地的主要优势菌属为 Candidatus Solibacter、
Rhodoplanes、Burkholderia、Mycobacterium 和 
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图 3  不同土地利用方式下土壤微生物群落组成   A：门水平. B：属水平 
Figure 3  Soil microbial community composition under different ways of land use. A: Phylum level. B: 
Genus level. 
 
Candidatus Koribacter，而湿地的主要优势菌属

为 Geobacter、Bacteroides、Bradyrhizobium 、

Dok59 、 Candidatus Methylomirabilis 和

Flavobacterium。可见，在湿地与旱地这两种土

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土地利

用方式对土壤微生物群落结构的影响。 

2.4  不同土地利用方式下的细菌群落结构 
图 4 为仙山湖湿地土壤与旱地土壤之间在

门至属水平上微生物丰度的显著差异。在湿

地土壤中，变形菌门的相对丰度显著高于旱

地土壤(P<0.05)；在旱地土壤中酸杆菌门、放

线菌门、OD1 门、浮霉菌门、芽单胞菌门、

WS3 门、蓝藻门、绿菌门(Chlorobi)、疣微菌门

(Verrucomicrobia)、装甲菌门(Armatimonadetes)
的相对丰度显著性高于湿地土壤(P<0.05)。在属

分类学水平上进一步分析，如图 4 所示，在湿

地土壤中，共识别 2 种微生物相对丰度显著高 
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图 4  LEfSe 分析的湿地与旱地土壤微生物的进化分支图   红色：旱地；绿色：天然湿地. 相对丰度

显著高于其他处理组(P<0.05)的微生物用不同颜色表示. 不显著和 LDA<3.0 的微生物种类已被删去，以

使图更精简  
Figure 4  LEfSe analysis of wetland and dryland soil microbial evolutionary branching map. Red: Drylands; Green: 
Natural wetlands. The relative abundances of microorganisms were significantly higher than those of other treatments 
(P<0.05). Nonsignificant and LDA<3.0 microbial species have been removed to make the figure more concise. 
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于旱地土壤(P<0.05)，分别为变形菌门的硫杆菌

属 (Thiobacillus) 和 拟 杆 菌 门 的 普 雷 沃 氏 菌

(Prevotellas copri)；在旱地土壤中，共识别 4 种

微生物相对丰度显著高于湿地土壤(P<0.05)，分
别为酸杆菌门的 Candidatus Solibacter、柯里氏

属(Candidatus Koribacter)，变形菌门的伯克霍

尔德氏菌属(Burkholderia)，以及放线菌门的分

枝杆菌属(Mycobacterium)。 
2.5  不同土地利用方式下微生物群落与环

境因子的关系 
将测得的理化因子数据作为环境变量，

LEfSe 分析得到的生物标记物作为微生物变量，

使用 Canoco5 绘制微生物优势 OTU 与土壤理化

因子的冗余分析图(图 5)，从而深入探究微生物

与环境变量因子的关系。在湿地和旱地土壤中，

微生物优势 OTU 的丰度与土壤有机质含量之间

表现出显著的正相关，然而与土壤含水量和 pH 值 
 

 
 
图 5  湿地与旱地土壤微生物优势物种的 OTU和

土壤中理化因子的冗余分析图 
Figure 5  Redundancy analysis of microbial dominant 
OTUs and soil physicochemical factors under wetland 
and dryland soil. 

之间则呈现负相关。土壤 pH 值与 Thiobacillus、
Prevotellas copri、Candidatus Koribacter 呈正相

关(P<0.05; R=0.216)，与 Candidatus Solibacter、
Mycobacterium 呈负相关(P<0.05; R=‒0.429)。土

壤含水量与 Prevotellas copri、Thiobacillus 呈正相

关(P<0.05; R=0.248)，与 Candidatus Solibacter
和 Mycobacterium 呈负相关(P<0.05; R=‒0.437)。
土壤有机质含量与 Burkholderia、Mycobacterium
和 Candidatus Solibacter 呈 正 相 关 (P<0.05; 
R=0.757)。 

3  讨论 
3.1  仙山湖国家湿地公园不同土地利用方

式下细菌菌群结构的变化 
土壤微生物多样性指数作为衡量生物群落

中物种数量的重要标志，其数值大小反映生物

多样性的丰富程度。优势指数决定了生物群落

内的优势种，生物种群丰度和多样性指数越高，

该生态环境越稳定。不同土地利用方式土壤理

化指标的差异可能影响微生物组成。该湿地与

旱地的含水量差异最为显著(表 1)，水分保持能

力极大地影响孔隙中的氧气含量，从而影响该

土壤中微生物的活性。由图 5 可知，土壤含水

量与 Prevotellas copri、Thiobacillus 呈正相关，

与 Candidatus Solibacter、Mycobacterium 呈负相

关，研究表明，含水率达到一定值后可能有利于

厌氧菌将易降解的蛋白质、脂肪等有机质消化、

分解、生长[18]，Prevotellas copri 和 Thiobacillus
均可在厌氧条件下生长，可能是湿地土壤具有

相对低的氧气含量，更适宜它们生长，因此湿地

中的Prevotellas copri和 Thiobacillus 相对丰度显

著高于旱地土壤(P<0.05) (图 4)；RDA 结果表

明，土壤有机质是影响土壤细菌群落结构的主

要因子。Candidatus Solibacter 和 Burkholderia
这些可以利用碳源、分解有机质的细菌与土壤
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有机质含量呈现正相关，该旱地中有机质含量

均高于该湿地土壤。作为微生物的食用资源，

这些碳源不同从而也导致微生物群落结构变化

多样。罗晓虹等[19]发现，植物输入(凋落物和根

系)是土壤有机碳的重要来源，且不同土地利用

方式下，竹林土壤各粒径团聚体的有机质含量最

高。本研究同样发现竹林有机质含量最高，其原

因可能是不同土地利用方式中植物群落、残茬落

叶和根系分泌物的不同导致微生物群落差异。 
在仙山湖国家湿地公园中，旱地土壤中的

细菌群落多样性要高于湿地土壤。推测其原因

是该湿地土壤样地为沼泽地，长期被水淹没，

植物种类相对稀少，因此土壤中有机质含量较

低，可能限制了土壤微生物的生长和繁殖，这

与贾远航等[20]的结论一致。在本研究中，旱地

的细菌多样性高于湿地，这可能是因为该旱地

土壤有机质含量较高，碳源更为丰富，从而为

细菌的生长提供了更加适宜的环境。因此，我

们可以推测，改变仙山湖国家湿地公园中土地利

用方式，极大可能会直接影响土壤的理化性质，

进而间接改变该地土壤微生物的群落结构[21-23]。 

3.2  仙山湖国家湿地公园湿地土壤与旱地

土壤细菌生物标记物的差异 
在仙山湖国家湿地公园中，湿地土壤和旱

地土壤之间存在明显的细菌生物标记物差异

(图 4)。在湿地土壤中，变形菌门中的 Thiobacillus
以及拟杆菌门中的 Prevotellas copri呈现相对较

高的相对丰度。而在旱地土壤中，酸杆菌门中的

Candidatus Solibacter 和 Candidatus Koribacter，
变形菌门中的 Burkholderia，以及放线菌门中的

Mycobacterium 显示出显著的优势。这些优势菌

属在微生物群落平衡中起着重要的调节作用，

能够显著影响微生物群落的组成和结构[24]。 
进一步分析发现，旱地土壤里的生物标记

物 Candidatus Koribacter 与土壤 pH 呈正相关。

值得注意的是，Candidatus Koribacter 属于酸杆

菌门，其对土壤 pH 的敏感调节与 Jones 等[25]

的发现一致，交换性镁和 pH 与酸杆菌门的丰

度存在显著正相关关系，这与本实验中的结论

一致。这些结果揭示了土壤环境因子与微生物

生态之间复杂的相互关系。 
现有研究表明，有机质含量与土壤内的生

物标记物密切相关。已有研究表明 Candidatus 
Solibacter 是一类专注于有机质降解和碳源利

用的细菌属[26-28]，其存在与土壤有机质含量呈

正相关关系[29]，且主要分布于有机质丰富的土壤

中[30-31]。另外，伯克霍尔德氏菌属(Burkholderia)
作为一类功能多样、广泛分布的细菌，在各种

生态位如土壤和植物内占有重要地位[32]。研究

显示，伯克霍尔德氏菌在甘蔗根部表面形成了

生物膜，且通过免疫反应在植物根部定殖；为

了应对这一氧气限制，甘蔗则扩大根部通气组

织，同时为细菌提供光合产物[33]。本研究的结

果显示，旱地土壤的 Candidatus Koribacter 和

Burkholderia 含量明显高于湿地土壤，这也可能

是导致旱地土壤有机质含量较高的因素之一。 

4  结论 
在仙山湖湿地系统中，湿地与旱地的菌群

结构明显不同。旱地的优势菌门为酸杆菌门、

变形菌门、绿弯菌门、泉古菌门、放线菌门、蓝

藻门、芽单胞菌门、浮霉菌门和拟杆菌门。主要

优势菌属为 Candidatus Solibacter、Candidatus 
Koribacter 、 Rhodoplanes 、 Burkholderia 和

Mycobacterium 。 生 物 标 记 物 为 Candidatus 
Solibacter、Candidatus Koribacter、Mycobacterium、

Burkholderia。湿地的优势菌门为变形菌门、蓝

藻门、拟杆菌门、绿弯菌门、酸杆菌门、厚壁菌

门和硝化螺旋菌门。主要优势菌属为 Geobacter、
Bacteroides、Bradyrhizobium、Dok59、Candidatus 
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Methylomirabilis和 Flavobacterium。Thiobacillus
和 Prevotellas copri 则是湿地土壤的显著生物

标记物。 
与土壤环境因子的关系分析表明，土壤含

水量与 Prevotellas copri、Thiobacillus 呈正相

关，与 Candidatus Solibacter、Mycobacterium

呈负相关。土壤 pH 与 Thiobacillus、Prevotellas 

copri、 Candidatus Koribacter 呈正相关，与

Candidatus Solibacter、Mycobacterium 呈负相

关；有机质含量与 Burkholderia、Mycobacterium、

Candidatus Solibacter 呈正相关。可见土地利用

方式变化引起的环境因子的变化，显著影响了仙

山湖国家湿地公园湿地土壤的细菌菌群结构。 
在湿地生态系统中，微生物群落的多样性

和相对丰度受到多种环境因子的共同影响，包

括含水量、有机质含量和土壤 pH 值等。在分

析环境因素与微生物群落结构的相关性时，很

难归咎于单一环境因子，原因是微生物群落变

化与多种环境因子耦合相关[34]。有研究认为，

不同的土地耕作形式会形成不同的土壤微生物

的多样性[35]。此外，土壤理化因子如土壤 pH
值、土壤温度、土壤质地及土壤含水量都会影

响土壤微生物群落的结构与类型[36]。因此，深

入研究不同土地利用方式下土壤细菌群落与土

壤理化因子之间的关系，不仅有助于更好地理

解微生物群落的变化机制，还可为仙山湖湿地

生态系统的健康评价与修复提供有力的数据支

持，同时也为湿地资源的保护提供理论依据，

有助于制定更有效的保护策略，促进湿地生态

系统的可持续发展。 
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