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研究报告 

模拟增温对青海湖鸟岛土壤微生物的影响 
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摘  要：【背景】土壤微生物对其生存的微环境变化极为敏感，鸟岛作为湖滨湿地，对气候变化具有

敏感性，但目前关于青海湖鸟岛的土壤微生物鲜有研究。【目的】探究气候变暖后青海湖鸟岛土壤微

生物群落特征的变化。【方法】利用开顶箱模拟增温，通过高通量测序方法了解温度升高后土壤细菌

及真菌的群落结构以及多样性的变化情况。【结果】温度的升高并未改变青海湖鸟岛土壤微生物的优

势菌群，细菌优势菌群为变形菌门和酸杆菌门；真菌优势菌门为子囊菌门，优势菌纲为座囊菌纲。

但增温改变了土壤微生物的群落结构，显著升高了拟杆菌门、蓝细菌门、Patescibacteria 及球囊菌

纲的相对丰度，显著降低了锤舌菌纲的相对丰度。土壤微生物群落的多样性指数也发生了变化，温

度上升后微生物的 ACE 指数及 Chao1 指数均降低，细菌的 Simpson 指数及真菌的 Shannon 指数降

低。【结论】青海湖鸟岛土壤微生物对温度升高的响应明显，增温改变了土壤细菌拟杆菌门、蓝细菌

门、Patescibacteria 的相对丰度及真菌的球囊菌纲、锤舌菌纲的相对丰度，降低了土壤微生物的多

样性。 
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Abstract: [Background] Soil microorganisms are very sensitive to the changes of the microenvironment 
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where they live. Bird island, as a lakeside wetland, is sensitive to climate change. However, there are few 
studies on soil microorganisms at bird island in Qinghai lake. [Objective] In order to explore the changes 
of soil microbial community characteristics in the bird island of Qinghai lake after climate warming. 
[Methods] Open-top chamber simulation was used to understand the community structure and diversity 
changes of soil bacteria and fungi after temperature rise through high-throughput sequencing method. 
[Results] The increase in temperature did not change the dominant microbial flora of soil microorganisms 
in bird island of Qinghai lake. The dominant bacterial flora was Proteobacteria and Acidobacteria; the 
dominant fungi were Ascomycota. Temperature increase changed the soil microbial community structure, 
significantly increased the relative abundance of Bacteroidetes, Cyanobacteria, Patescibacteria and 
Cystobasidiomycetes, and significantly reduced the relative abundance of Leotiomycetes. The diversity 
index of the soil microbial community has changed. After the temperature rises, the ACE index and Chao1 
index of the microorganisms decrease, and the Simpson index of bacteria and Shannon index of fungi 
decrease. [Conclusion] Soil microorganisms respond significantly to temperature rise, and the community 
structure and diversity of microorganisms have changed since temperature rise. 

Keywords: warming, bird island, soil microorganism, high-throughput sequencing 

土壤微生物是土壤系统的重要组成部分，也

是地球上物种及多样性极为丰富的一类生物，对

有机质的形成分解、能量流动及物质循环都有着

驱动作用，在湿地生态系统中也扮演着不可或缺

的角色[1-2]。青藏高原的湿地面积约占全国湿地的

1/3[3]，张宪洲等的研究表明，青藏高原因其独特的

地理位置造就了特有的生态环境，生态系统具有复

杂多样性[4]，为土壤微生物的物种多样性提供了良

好的环境。土壤微生物对温度变化较为敏感，对

温度升高响应明显[5]，朱永官等也研究表明土壤

微生物驱动了生态系统温室气体的排放，可能会

促进地球增温[6]。联合国政府间气候变化专门委

员会(Intergovernmental Panel on Climate Change，

IPCC)第 5 次报告指出，工业革命以来大量化学燃

料的燃烧以及人类活动增加了温室气体的排放，导

致了全球变暖，同时还表明，截至 21 世纪末，全

球气温最高将上升 4.3 °C[7]。气候变暖显著影响全

球的生态系统和生物多样性[8]。青藏高原作为平均

海拔4 000 m的高海拔地区，被誉为“世界屋脊”及“地

球第三极”，是全球气候变化最明显的地区之一[9]。

吴芳营等的研究也表明，青藏高原对全球变暖的差

异大于 0.5 °C，冬季尤为明显[10]。青海湖位于青藏

高原东北部，其气候变化具有一定的异质性[11]，对

温度变化也有着极高的敏感性。 

青海湖鸟岛位于青海湖西北角，土地类型为湖

滨湿地，是我国以保护水禽为主的国家级自然保护

区，包括蛋岛、鸟岛、海心岛等岛屿[12]。湖滨湿地

作为湿地生态系统结构与功能的核心部分[13]，在涵

养水源、调节气候、保持生物多样性、维持生态平

衡等方面都发挥重要作用[14-15]，因此，青海湖鸟岛

生态系统机制的探究存在必要性。近年来，对青海

湖鸟岛地区的研究都集中于植物群落的结构、多样

性、演替及土壤酶活性等方面[16-21]，对青海湖鸟

岛土壤微生物群落特征鲜有研究。目前已有的微生

物群落对增温响应的研究表明，增温显著改变了土

壤微生物群落结构，使细菌相对丰度增加、真菌相

对丰度降低[22-23]。本文旨在探究增温对青海湖鸟

岛土壤微生物群落特征变化的影响，以期为气候变

暖下湖滨湿地生态系统的多样性保护提供参考依

据，对进一步了解湿地生态系统的生境状况有着重

要意义。 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 

鸟岛(36°57′−37°04′N，99°44′−99°54′E)位于青

海湖西北角，海拔 3 194−3 226 m，地势以西北高、

东南低，为湖滨湿地。该区为高原半干旱高寒气候

区，年平均气温为−0.7 °C，极端气温为最高 28 °C、
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最低−31 °C。年均降水 322.7 mm，6−8 月降水尤为

集中，且年蒸发量远高于年降水量。植被以直立黄

芪 (Astragalus adsurgens Pall.) 、 甘 青 韭 (Allium 

przewalskianum)、赖草(Leymus secalinus)、西伯利

亚 蓼 (Polygonum sibiricum Laxm.) 、 早 熟 禾 (Poa 

annua L.)、细叶苔草(Carex rigescens)为主。 

1.2  样地与取样 

采用开顶箱(Open-Top Chamber，OTC)在鸟岛

样地(50 m50 m)选取 4 m4 m 小样方设置增温实

验，其上表面直径为 150 cm，边长为 87 cm；下表

面直径为 208 cm，边长为 122 cm；增温幅度约为

1.2 °C。2019 年 8 月对增温圈(NW)以及自然区(Nck)

土壤进行采集，分别选取 3 个样方(3 个重复)采用

5 点取样法取样，即每个样方取五钻土，同层混匀

后过 2 mm 筛，置于 10 mL BP 管中，液氮罐中保鲜，

用于土壤细菌及真菌的高通量测序。 

1.3  主要试剂和仪器 

PowerSoil DNA Isolation Kit，MoBio 公司； 

AxyPrep PCR 纯化试剂盒，Axygen 公司。PCR 仪，

AB 公司；测序仪，Illumina 公司。 

1.4  研究方法 

采用 PowerSoil DNA Isolation Kit 提取土壤总

DNA。用带 Barcode 序列的特异引物进行 PCR 扩增

并使用 DNA 纯化试剂盒对其产物进行纯化[24-25]，

再利用 Illumina MiSeq 平台对扩增得到的 DNA 片

段进行高通量测序。引物序列分别利用细菌的 16S 

rRNA 基因的 V3−V4 区的正向引物(5′-CCTAYGGG 

RBGCASCAG-3′)、反向引物(5′-GGACTACNNGGG 

TATCTAAT-3′)以及真菌的 rDNA ITS 区正向引物(5′-CTT 

GGTCATTTAGAGGAAGTAA-3′)、反向引物(5′-GC 

TGCGTTCTTCATCGATGC-3′)作为 PCR 扩增引物。 

1.5  数据分析 

Illumina 测序平台进行文库测序，UCLUST 基

于 Silva (细菌)和 UNITE (真菌)以 97%的相似度聚

类得到操作分类单元(Operational Taxonomic Unit，

OTU)数目以及韦恩图，同时生成不同分类水平的物

种丰度表。运用 Mothur 软件评估 α 多样性，用

QIIME 软件分析 β 多样性。ANOVA 单因素分析在

SPSS 21.0 进行，进行组间及组内数据的显著性检

验，Excel 2018 绘制饼图。 

2  结果与分析 

2.1  鸟岛微生物 OTU 分布 

UCLUST 软件[26]对优化序列(表 1)进行聚类分

析，土壤细菌共 1 658 个 OTU，NW 与 Nck 的细菌

群落 OTU 呈现一致性，所有 OTU 均共有；土壤真

菌共 66 个 OTU，Nck 特有的 OTU 数为 2 个，占总

OTU 数量的 3.03%。以上结果表明增温后土壤微生物

的群落结构与原土壤中微生物群落结构差异不大。 

 
表 1  土壤微生物测序质控结果 
Table 1  Soil microbial sequencing quality control results 

Sample name Raw PE  Nochime  AvgLen  Q30 Effective (%) 

Fungi Bacteria Fungi Bacteria Fungi Bacteria Fungi Bacteria Fungi Bacteria 

Nck1 128 366 120 728 89 837 84 692 246 416 97.43 93.87 69.99 70.15 

Nck2 131 916 121 084 81 025 88 535 241 416 97.69 94.05 61.42 73.12 

Nck3 135 952 137 140 95 312 96 897 247 416 97.48 94.2 70.11 70.66 

NW1 129 597 127 719 77 204 89 998 257 417 97.32 94.1 59.57 70.47 

NW2 129 790 124 344 82 497 88 995 253 417 97.16 93.8 63.56 71.57 

NW3 121 396 127 738 64 795 91 523 254 417 97.14 94.39 53.37 71.65 

注：Raw PE 表示原始的 PE reads；Nochime 是用于最终分析的 Tags 序列；AvgLen 为有效 Tags 的平均长度；Q30 为测序错误少于

0.1%的碱基所占比例；Effective 为有效 Tags 与 Raw PE 数目的百分比 
Note: Raw PE means original PE reads; Nochime is a sequence of Tags for final analysis; AvgLen is the average length of valid Tags; Q30 is 
the proportion of bases with less than 0.1% sequencing errors; Effective is the percentage of the number of valid Tags and Raw PE 
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2.2  鸟岛微生物群落 α多样性 

稀释性曲线[27]是从样本中抽取一定数量的个

体，统计这些个体所代表的物种数目，并以个体数

与物种数来构建曲线，用于验证测序数据量是否足

以反映样品中的物种多样性，并间接反映样品中物

种的丰富程度。细菌稀释曲线(图 1A)及真菌稀释曲

线(图 1B)显示，随着样品数的增加，曲线逐渐趋于

平缓，表明测序数量较为合理，足以反映样品情况。 

α 多样性反映了单个样品内部的物种多样性，

利用 Mothur 软件[28]对样品的 α 多样性指数进行评

估，结果表明，土壤微生物群落的 α 多样性均存在

差异(表 2)，土壤微生物的丰富度指数(ACE 指数、

Chao1 指数)表现为 Nck>NW，细菌的 Simpson 指数

表现为 Nck>NW，Shannon 指数为 Nck<NW；真菌

的 Simpson 指数则 Nck<NW，但 Shannon 指数表现

为 Nck>NW。增温处理对鸟岛土壤细菌及真菌菌群

群落多样性并未产生统计学上的显著性影响，表明

鸟岛湖滨湿地土壤微生物对增温的响应并非主要

体现在群落多样性这一特征上。 

2.3  鸟岛微生物群落 β多样性 

利用主成分分析[29](Principal Component Analysis，

PCA)这一分析和简化数据集的技术，通过分解方差将

样品差异反映在二维坐标图上。土壤细菌及真菌群

落的 PCA 分析表明，土壤细菌(图 2A)的第一主成

分及第二主成分累积贡献率为 61.63%，土壤真菌

(图 2B)的第一主成分、第二主成分贡献率分别为

65.09%、20.36%，累积贡献率为 85.45%。不同分

组的土壤微生物差异均较为明显，相对而言，组内

的土壤真菌及细菌的差异小于组间的土壤微生物

 
 

图 1  不同处理下土壤细菌(A)和真菌(B)稀释性曲线 
Figure 1  Dilution curves of soil bacteria (A) and fungi (B) 
under different treatments 
 
 

差异。样点分离表明，除增温处理外可能存在土壤

含水量、pH、电导率、有机质等土壤理化性质改

变，从而对土壤微生物产生了影响，这有待进一步

研究。 

 
表 2  土壤微生物多样性指数 
Table 2  Soil microbial diversity index 

Sample ACE index Chao1 index Simpson index Shannon index 

Bacteria Fungi Bacteria Fungi Bacteria Fungi Bacteria Fungi 

NW 1 647.82±9.03 56.59±3.54 1 649.73±10.62 56.25±4.58 0.004±0.0 0.205±0.03 6.418±0.05 2.303±0.07 

Nck 1 648.85±4.50 59.93±1.31 1 652.36±8.60  61.67±5.20 0.005±0.0 0.170±0.07 6.362±0.11 2.454±0.41 

注：表中数据为均值±标准误 
Note: The data in the table are mean±standard error 
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图 2  土壤细菌(A)及真菌(B)群落 PCA 分析 
Figure 2  PCA analysis of soil bacteria (A) and fungi (B) 
communities 
 

2.4  鸟岛微生物群落结构组成 

R 包绘制样品各分类学水平下的群落结构柱状

图，通过色块长度来表示物种所占的相对丰度比

例。鸟岛微生物群落中真菌门水平(Phylum)组成较

为单一，仅有子囊菌门(Ascomycota)、担子菌门

(Basidiomycota)、球囊菌门(Glomeromycota)以及未

分类 OUT 4 大类，相对丰度依次为 83.08%、9.08%、

5.27%和 2.57%。对相对丰度大于 1%的细菌门水平

菌群(图 3A)及真菌纲水平菌群(图 3B)进行具体物

种分析，细菌群落按菌群丰度由大到小依次为变形

菌 门 (Proteobacteria ， 50.32%) 、 酸 杆 菌 门

(Acidobacteria，18.38%)、放线菌门(Actinobacteria，

10.34%)、芽单胞菌门(Gemmatimonadetes，8.61%)、

拟 杆 菌 门 (Bacteroidetes ， 6.33%) 和 绿 弯 菌 门

(Chloroflexi，2.50%)；除未知菌群(Unknown，6.36%)

外，真菌纲水平有 7 个相对丰度大于 1%的菌群，

以座囊菌纲(Dothideomycetes，58.99%)的相对丰度

最高，其余 6 个菌群分别为伞菌纲(Agaricomycetes，

8.58%)、散囊菌纲(Eurotiomycetes，7.46%)、粪壳菌

纲 (Sordariomycetes ， 6.14%) 、 锤 舌 菌 纲

(Leotiomycetes，5.33%)、球囊菌纲(Glomeromycetes，

5.27%)和子囊菌纲(Ascomycota，1.11%)。 

鸟 岛 细 菌 群 落 优 势 菌 群 ( 图 4A) 为

Proteobacteria 和 Acidobacteria ， 其 相 对 丰 度 占

68.70%，NW 中两优势菌群的相对丰度为 67.96%，

Nck 中两优势菌群相对丰度为 69.44%，即细菌群落

优势菌群在 Nck 中丰度更大；鸟岛真菌的群落以

Dothideomycetes 为优势菌群(图 4B)，相对丰度为

8.99%，NW 中该菌群相对丰度为 68.37%，Nck 中 

 

 
 

图 3  土壤细菌门水平(A)及真菌纲水平(B)群落相对丰

度比例 
Figure 3  The relative abundance ratio of soil 
bacteriophyta (A) and fungi class (B) 
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图 4  不同样品土壤细菌门(A)及真菌纲(B)主要群落相对丰度 
Figure 4  Relative abundance of main communities of bacteriophyta (A) and fungi (B) in different soil samples 
 

以 Dothideomycetes 和 Eurotiomycetes 为优势菌群，

相对丰度为 61.28%，表明 NW 中的 Dothideomycetes

优势更为明显。 

方差分析表明，Nck 与 NW 的细菌菌群在门水

平 上 Bacteroidetes (P=0.019) 、 Cyanobacteria     

(P=0.027)及 Patescibacteria (P=0.005)这 3 个菌群差

异 显 著 ； Nck 与 NW 的 真 菌 菌 群 在 纲 水 平 上

Cystobasidiomycetes (P=0.030) 、 Leotiomycetes    

(P=0.031)这 2 个菌群差异显著。 

2.5  鸟岛微生物群落差异性分析 

LEfSe 分析是一种用于发现高维生物标识和揭

示基因组特征的软件，能在组与组之间寻找具有统

计学差异的 Biomarker[30]。以土壤细菌和真菌的目

水平进行 LEfSe 分析(图 5)，NW 与 Nck 在细菌群 
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图 5  土壤细菌(A)及真菌(B)的 LEfSe 分析 
Figure 5  LEfSe analysis of soil bacteria (A) and fungi (B) 
 

落中存在 3 个差异菌群，Nck 中的差异菌群为

Proteobacteria (科)，NW 有 2 个差异菌群，即

Bacteroidetes (科)和 Bacteroidia (属)；NW 与 Nck

的真菌群落差异较大，存在 10 个差异菌群，其中

Nck 7 个，NW 3 个，分别为 Glomeromycota (科)、

Eurotiomycetes ( 属 ) 、 Leotiomycetes ( 属 ) 、

Glomeromycetes (属)、Chaetothyriales (种)、Helotiales 

(种)、Glomerales (种)以及 Cystobasidiomycetes (属)、

Capnodiales (种)、Erythrobasidiales (种)。 

3  讨论与结论 

湿地土壤微生物中，细菌群落的主要菌群有变

形菌门、放线菌门、酸杆菌门、绿弯菌门等，真菌

菌群的优势菌门为子囊菌门、担子菌门等[31-36]。本

研究中，细菌群落以变形菌门和酸杆菌门为优势菌

群，真菌群落以子囊菌门为优势菌群，与前人对湿

地土壤微生物研究结果一致。ANOVA 显著性分析

表明，Nck 与 NW 细菌门水平下拟杆菌门、蓝细菌

门、Patescibacteria 差异显著，真菌纲水平下球囊

菌纲及锤舌菌纲具有显著性差异。其中，增温条件

下锤舌菌纲的相对丰度显著下降，其余菌群的相对

丰度均增加。不同的微生物菌群由于结构和功能的

差异可能导致对同一环境的适应能力各异。细菌菌

群中，已有研究表明，Patescibacteria 的细菌菌群

具有超小细胞尺寸及简化的膜结构，高度减少了代

谢、应激、细胞活动等冗余功能[37]，可能使得增温

条件下更容易存活。真菌菌群的球囊菌纲属球囊菌

门，其聚合菌可构成陆生植物的丛枝菌根，孔钰凤

等的研究表明丛枝菌根真菌可以帮助植物抵抗高

温胁迫[38]，说明球囊菌纲真菌与温度升高可能存在

正相关。锤舌菌纲相对丰度的显著性变化可能与其

功能息息相关，值得进一步探究。 

微生物多样性水平与土壤质量有着密不可分

的关系，其群落多样性对土壤生态系统稳定性的维
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持至关重要，起着决定性作用[39-40]。本研究中，Nck

与 NW 的 α 多样性指数均存在差异，增温处理下土

壤细菌及真菌菌群的丰富度指数(ACE 指数、Chao1

指数)均下降；细菌菌群的 Simpson 指数和真菌菌群

的 Shannon 指数也下降，可能是由于温度升高导致

了部分微生物菌群相对丰度的降低甚至死亡，从而

使 α 多样性指数呈降低趋势。土壤微生物对环境

增温胁迫的响应也表明了其对生存的微环境的敏

感[41]。岳淏伟对青藏高原高寒草甸土壤微生物响应

增温降水的研究表明，温度升高会降低土壤微生物

的多样性指数[42]。但高寒草甸与高寒湿地存在本质

的区别，尽管土壤微生物的多样性变化趋势相似，

具体机理仍需进行更为细致的分析。本研究中

LEfSe 分析表明，Nck 与 NW 存在 13 个差异种，其

中细菌菌群差异种为 3 个，Nck 中仅有 1 个；真菌

菌群差异种为 10 个，Nck 中为 7 个，结果表明增温

改变了部分重要的功能菌群，而且真菌菌群对增温

可能有着更高的敏感性。 

本文采用 16S rRNA 基因的 V3−V4 区分析细菌

群落特征，原因在于其在基因组间具有足够的变异

且组内异质性最小，能作为细菌测序的理想靶点。

已有研究表明，在基于 16S rRNA 基因的微生物多

样性研究中，16S rRNA 基因的组内异质性会导致

对聚集的 OTUs 数量的高估[43-44]。同时，Sun 等的

研究表明过高估计的程度在 V4−V5 区域最低[45]，

因而本文所用方法适用于细菌群落特征的测序过

程。本研究揭示了温度上升条件下青海湖鸟岛土壤

微生物群落响应环境发生的变化，可为青海湖鸟岛

生物多样性的保护提供参考依据，为预测气候变暖

下鸟岛湿地生态系统的变化提供参考，同时为气候

变暖后高寒地区湖滨湿地的生物多样性保护提供

一定的理论依据。 
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2021 年中国微生物学会及各专业委员会学术活动计划表(3-1) 

序号 活动名称 主办/协办单位 时间 人数 地点 联系方式 

1 第四届姑苏医学论坛——脓毒症精

准诊断与治疗等学术会议 

中国微生物学会微生物毒

素专业委员会 

2021 年 

1 月 22−24 日

120 江苏

苏州

吴瑶 
13466596992 

2 微生物肥料产业创新与绿色优品认

定培训班 

中国微生物学会农业微生

物学专业委员会 

2021 年 

4−5 月 

60 北京 马鸣超 
Mamingchao@caas.cn 

3 第八届全国微生物基因组学学术 

研讨会 

中国微生物学会农业微生

物学专业委员会 

2021 年 

4−5 月 

200 湖北

武汉

孙明 
m98sun@mail.hzau.edu.cn 

4 微生物基因组培训班 中国微生物学会农业微生

物学专业委员会 

2021 年 

4−5 月 

100 武汉 孙明 
m98sun@mail.hzau.edu.cn 

5 第 12 届传染病防控基础研究与应 

用技术学术交流会 

中国微生物学会分析微生

物学专业委员会 

2021 年 

6 月 

1 000 待定 宋亚军 
010-66948562 

6 黄酒研讨会 中国微生物学会酿造分会 2021 年 

5 月 10 日 

30 北京 魏艳丽 
15910408405 

7 第九届地质微生物学学术研讨会 中国微生物学会地质微生

物学专业委员会 

2021 年 

5 月 28−30 日

400 北京 李高远 
15901174283 

8 第一届世界病毒学会年会 中国微生物学会病毒学专

业委员会 

2021 年 

6 月 

2 000 线上 吴莹(中国地区) 
15901455682 

9 兽医微生物与生物制品学学术 

论坛 

中国微生物学会 2021 年 

6 月 18−20 日

300 河南

郑州

朱良全 丁家波 
010-62103675 

10 微生物与人类健康 2021 中国微生物学会医学微生

物与免疫学专业委员会 

2021 年 

7 月 16−18 日

160 重庆 饶先才 
15223315285 

11 中国微生物学会第八届全国农业微

生物研究及产业化研讨会暨第十七

届全国杀虫微生物学术研讨会 

中国微生物学会农业微生

物学专业委员会 

2021 年 

7 月 

200 广东

广州

杨凯 
yangkai@mail.sysu.edu.cn 

 

 


