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摘   要：【背景】城市湿地和天然湿地受到人为扰动影响的程度显著不同。【目的】研究 2 种不

同类型湿地底泥微生物多样性及种类的差异。【方法】采集冬夏两季城市湿地(龙凤湿地)和天然湿

地(珰奈湿地)的底泥样品，使用 16S rRNA 基因测序技术测定底泥中细菌和古菌群落结构，分析    
2 种湿地底泥的细菌、古菌差异及环境因素与微生物的相关性。【结果】龙凤湿地底泥中的硫杆菌

属(Thiobacillus)、芽孢杆菌属(Bacillus)和鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)丰度显著高于珰奈湿地

(P<0.05)；Methanoregula 在珰奈湿地底泥中的丰度高于龙凤湿地；冬季厌氧绳菌属(Anaerolinea)
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和甲烷八叠球菌属(Methanosarcina)在珰奈湿地底泥中的丰度显著高于龙凤湿地(P<0.05)。【结论】

龙凤湿地与珰奈湿地的差异主要影响湿地底泥中参与元素循环的细菌和产甲烷古菌的丰度，人为

干扰和低温会降低湿地中微生物的多样性，pH、盐分和碱性磷酸酶是显著影响微生物多样性的环

境因素。 

关键词：龙凤湿地；珰奈湿地；细菌多样性；古菌多样性 

Diversity of bacteria and archaea in sediments of Longfeng 
wetland and Dangnai wetland and its response to 
environmental factors 
TIAN Runmin#1,2, ZHAO Duo#1,2, HONG Yanhua3, ZHANG Hongqi4, SHEN Guinan1,2, 
YAN Lei1,2, QIU Huajiao*5, WANG Weidong*1,2,3,5 
1 Heilongjiang Provincial Key Laboratory of Environmental Microbiology and Recycling of Argo-Waste in Cold 

Region, College of Life Science and Biotechnology, Heilongjiang Bayi Agricultural University, Daqing 163319, 
Heilongjiang, China 

2 Engineering Research Center of Processing and Utilization of Grain By-Products, Ministry of Education,   
Daqing 163319, Heilongjiang, China 

3 College of Agriculture, Heilongjiang Bayi Agricultural University, Daqing 163319, Heilongjiang, China 
4 Jiangsu Evolutionary Tree Biotechnology Limited Company, Xuzhou 221300, Jiangsu, China 
5 Institute of Bast Fiber Crops, Chinese Academy of Agricultural Sciences, Changsha 410205, Hunan, China 

Abstract: [Background] Anthropogenic disturbance affects urban wetlands and natural wetlands to 
different degrees. [Objective] To study the differences of microbial diversity in sediments of two 
different types of wetlands. [Methods] The sediment samples of Longfeng wetland and Dangnai wetland 
were collected in winter and summer. The bacterial and archaeal community structures were determined 
via high-throughput sequencing of 16S rRNA genes. The differences of bacteria and archaea between 
the two wetlands and the correlations between environmental factors and microorganisms were 
analyzed. [Results] The abundance of Thiobacillus, Bacillus, and Sphingomonas in the sediment of 
Longfeng wetland was higher than that of Dangnai wetland (P<0.05). The abundance of Methanoregula 
in Dangnai wetland was higher than that in Longfeng wetland. Anaerolinea and Methanosarcina had 
higher abundance in the sediment of Dangnai wetland than in Longfeng wetland in winter (P<0.05). 
[Conclusion] The differences between Longfeng wetland and Dangnai wetland mainly affect the 
abundance of methanogenic archaea and bacteria involved in element cycling in the sediment. Human 
disturbance and low temperature can reduce the diversity of microorganisms in the wetlands, and pH, 
salinity, and alkaline phosphatase are the main environmental factors that significantly affect the 
microbial diversity. 
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大庆位于寒区黑龙江西南部，地处松嫩平

原，龙凤湿地位于大庆城区边缘，接纳城市废水

处理厂排水和城市自然降雨排水，湿地上方横跨

龙凤湿地大桥和铁路，所以龙凤湿地受到城市中

人类生活等人为因素的干扰。珰奈湿地位于扎龙

自然保护区内，是扎龙湿地的核心地区，而扎龙

湿地是我国北方同纬度地区保留最完善、最原

始、最开阔的湿地生态系统，所以珰奈湿地至今

还保持着比较原始的生态环境。 
城市化的推进导致城区的湿地受到如建筑、

工业活动、道路交通、液体和固体废物的处置及

城市农业实践等人为活动的严重影响[1-2]，使湿

地环境的 pH、排水和养分循环等发生显著变化[3]。

湿地微生物能够敏感地察觉环境因子的改变，从

而调整微生物群落结构，改变湿地的生态功能，

对维持湿地生态功能具有重要作用[4-5]。与湖泊、

河流相比，湿地微生物中与降解相关的基因丰度

高，原因可能是湿地中具有较高的有机碳和溶解

氧[6]。扎龙湿地微生物群落代谢活性和功能与底泥

有机质、速效氮和总磷均呈显著正相关，而且夏

季的微生物代谢水平显著高于春、秋、冬季[7]；对

天然滨海湿地红树林湿地的研究发现，潮汐周期

对微生物产生严重影响，从低潮滩到高潮滩变形

菌门丰度明显增加[8]；在海洋沉积物底泥中有机质

浓度增加时，反硝化细菌的丰度显著增加[9]；对流

经不同污染程度的城市湿地微生物的研究结果显

示，湿地间的微生物群落组成具有较高的相似  
性[10]；张晶等对湖泊湿地的研究发现湿地优势类

群为 α-变形菌纲(Alphaproteobacteria)[11]；何昌飞

等发现滨海湿地的主要细菌类群为变形菌门

(Proteobacteria)、浮霉菌门(Planctomycetes)、厚

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

(Acidobacteria)和绿弯菌门(Chloroflexi)[12]。因为

不同类型的湿地受到周围环境扰动的类型和程

度不同，湿地的环境因子大不相同，导致微生物

种类、活性显著不同，所以微生物的群落变化可

以作为生态环境是否受到外来影响的重要指标。

目前，关于同一类型湿地或同一湿地在外部条件

改变时微生物和理化因子变化情况的报道较多，

但对同纬度的城市湿地与天然湿地间的比较研

究较少。 
本研究以龙凤湿地和珰奈湿地 2 种典型湿

地为研究对象，比较冬夏两季 2 种湿地底泥的环

境因子和微生物群落组成差异，探究城市中的人

为扰动因素对湿地底泥细菌和古菌的影响及其

对环境因子的响应，以期从微生物角度找出人为

扰动和天然湿地的差异微生物类型，进而探讨利

用微生物指标衡量湿地受扰动程度的可能性。 

1  材料与方法 
1.1  湿地选择与样品采集 

研究于冬季(2019 年 11 月 24 日)、夏季 
(2020 年 8 月 16 日)采集龙凤湿地与珰奈湿地底

泥样品，每个湿地分别选取 5 个位点进行采样，

冬夏两次采集同一湿地相同的 5 个位点。龙凤湿

地 5 个采样地点的经纬度分别为(E125°18.40，
N46°53.49)、(E125°14.83，N46°52.54)、(E125°17.83，
N46°50.41)、(E125°17.88，N46°54.19)和(E125°19.42，
N46°46.80)，珰奈湿地 5 个采样位点的经纬度分

别为 (E124°19.43 ， N47°4.44) 、 (E124°19.44 ，

N47°4.45)、(E124°19.44，N47°4.45)、(E124°18.58，
N47°2.19)和(E124°18.16，N47°1.43)。冬季取样

当日温度为−8 ℃，夏季取样当日温度为 26 ℃。

使用污泥取样器取样，采集距离水泥交界面深度

约 0−20 cm 深的沉积物样品，每个位点采用五点

取样法，采集样品量相同。将采集后的样品装入

灭菌的封口聚乙烯袋中迅速带回实验室，将同一

湿地 5 个位点的样品进行混合，分成 2 份，一份

风干用于样品环境因子的测定，另一部分装入
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50 mL 离心管保存于−80 ℃冰箱中，用于后续样

品 DNA 的提取和高通量测序。 

1.2  主要试剂和仪器 
氢氧化钠、硼酸，天津市科密欧化学试剂有

限公司；甲基红，天津市福晨化学试剂厂；溴甲

酚绿，天津市光复精细化工研究所；三氯化六氨

合钴、茚三酮、磷酸苯二钠、苯酚，上海麦克林

生化科技有限公司；甲苯，上海凌峰化学试剂有

限公司；硫酸钠，沈阳市华东试剂厂。 
污泥采样器，江苏金坛市康华电子仪器制造

厂；数显折射仪，杭州陆恒生物科技有限公司；

元素分析仪，Analytik 公司；凯氏定氮仪，济南

海能股份有限公司；分光光度计，北京普析通用

仪器有限公司。 

1.3  湿地底泥环境因子测定 
pH 采用土壤水浸提液的方法使用便携式

pH 计测定[13]；盐分(salinity，SAL)采用数显折射

仪测定，使用 25 mL 无 CO2 的蒸馏水浸提 5 g
湿地底泥样品，充分振荡后静置，取上清测定样

品的盐分；总碳(total carbon，TC)使用元素分析

仪的 NC2100 固体模块测定；总氮(total nitrogen，
TN)按照 GB/T 33862—2017 方法使用凯氏定氮

仪测定 [14]；总磷(total phosphorus，TP)采用碱  
熔-钼锑钪分光光度法(HJ 632—2011)测定[15]；有

机质(total organic matters，TOM)采用灼烧减重

法(HJ 761—2015)测定[16]；阳离子交换量(cation 
exchange capacity，CEC)采用三氯化六氨合钴浸

提-分光光度法(HJ 889—2017)测定[17]；蛋白酶

(protease，PRO)使用茚三酮比色法测定[18]；碱性

磷酸酶(alkaline phosphatase，AKP)使用磷酸苯二

钠比色法测定[19]。 

1.4  湿地底泥微生物组成多样性测序 
提取 20 个位点的湿地底泥样品微生物基因

组 DNA，样品总 DNA 提取后，采用 PCR 扩增

基因组 DNA 细菌、古菌 16S rRNA 基因 V3−V4

区域。细菌引物为 338F (5′-ACTCCTACGGGAG  
GCAGCA-3′)和 806R (5′-GGACTACHVGGGTW 
TCTAAT-3′)。PCR 反应体系(10 μL)：上、下游

引物(10 μmol/L)各 0.3 μL，KOD FX Neo Buffer  
5 μL，dNTPs (2 mmol/L) 2 μL，KOD FX Neo    
0.2 μL，ddH2O 补至 10 μL。PCR 反应条件：98 ℃ 
2 min；98 ℃ 30 s，50 ℃ 30 s，72 ℃ 60 s，      
30 次循环；72 ℃ 5 min。古菌引物为 Arch349F 
(5′-GYGCASCAGKCGMGAAW-3′)和 Arch806R 
(5′-GGACTACVSGGGTATCTAAT-3′)。 PCR 反

应体系与细菌相同。PCR 反应条件：95 ℃ 5 min；
95 ℃ 1 min，50 ℃ 1 min，72 ℃ 1 min，35 次循

环；72 ℃ 7 min。DNA 提取、PCR 扩增、高通

量测序均由北京百迈客生物科技有限公司在

Illumina HiSeq 2500 平台上进行测序完成。本

研究的 16S rRNA 基因序列已在国家微生物科

学数据中心提交测序数据，获得的正式编号为

NMDC40014032。使用 Excel 和 SPSS 19.0 软件进

行结果数据的统计分析，使用百迈客云平台、派森

诺云平台和 Origin 2021 软件进行结果图片绘制。 

2  结果与分析 
2.1  龙凤湿地与珰奈湿地底泥环境因子分析 

如表 1 所示，龙凤湿地底泥 pH 7.69−7.98，
盐分为 0.12%−0.13%，处于轻盐碱化状态；珰奈

湿地底泥，pH 值在 7.89−8.12 之间，盐分含量为

0.16%−0.17%，盐碱化程度高于龙凤湿地。龙凤

湿地底泥冬夏 2 个季节的总碳、总氮和总磷均高

于珰奈湿地，但不显著，原因可能是城市中的扰

动因素增加了湿地中碳、氮、磷元素含量。珰奈

湿地底泥的有机质含量、阳离子交换量高于龙凤

湿地且夏季差异显著。土壤的有机质含量和阳离

子交换量与土壤自身的属性和利用方式有关，阳

离子交换量的大小代表着土壤生产力和保肥能

力[20]，说明珰奈湿地底泥的状况保持良好，可
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利用性高。 
龙凤湿地底泥的蛋白酶含量在冬夏两季也均

高于珰奈湿地，而且夏季两湿地间蛋白酶含量具

有显著性差异(P<0.05)，蛋白酶参与湿地中的氮循

环途径，因此蛋白酶的活力与湿地中氮的含量趋

势一致。珰奈湿地底泥的碱性磷酸酶含量在 2 个

季节均高于龙凤湿地，有研究表明碱性磷酸酶的

含量与环境中磷的含量呈显著呈正相关[21]，但本

研究中碱性磷酸酶的含量与磷的含量呈负相关。 
两个湿地的冬季底泥样品的总碳、有机质、总

氮、总磷、蛋白酶和碱性磷酸酶含量均高于夏季。 

2.2  湿地底泥细菌多样性分析 
2.2.1  湿地底泥细菌 α 多样性 

龙凤湿地和珰奈湿地底泥样品冬夏两季的

细菌 α 多样性指数如表 2 所示，对 4 个分组共   
20 个样品中细菌 16S rRNA 基因 V3–V4 区测序

获得 2 402 499 对 reads，冬季龙凤湿地、冬季珰

奈湿地、夏季龙凤湿地和夏季珰奈湿地底泥样品

中发现的细菌 OTU 数分别为 1 711、1 614、2 624
和 2 782 个，4 个样品的 coverage 均超过 99%，

说明当前测序量下可以较好地反映样品细菌的

α 多样性。龙凤湿地冬季的 Shannon 指数、ACE
指数和 Chao1 指数均低于珰奈湿地，夏季相反。

说明龙凤湿地底泥夏季的细菌多样性和丰度高，

而珰奈湿地冬季高。Shannon 指数、Simpson 指

数、ACE 指数和 Chao1 指数在季节间呈显著性

差异，夏季样品的细菌多样性和丰度显著高于冬

季(P<0.05)。 
 
表 1  龙凤湿地与珰奈湿地底泥样品环境因子分析 
Table 1  Physicochemical properties of sediment samples from Longfeng wetland and Dangnai wetland 
Item 冬季 Winter 夏季 Summer 

龙凤 LF 珰奈 DN 龙凤 lf 珰奈 dn 
pH 7.69±0.08b 7.89±0.35ab 7.98±0.10ab 8.12±0.32a 

盐分 SAL 0.13±0.03a 0.17±0.06a 0.12±0.02a 0.16±0.06a 

总碳 TC (%) 8.66±0.99a 8.17±0.49ab 7.86±0.91ab 7.29±0.51b 

有机质 TOM (%) 7.32±1.80a 9.47±1.95a 7.05±2.24a 7.50±0.57a 

总氮 TN (%) 0.10±0.06a 0.07±0.04a 0.06±0.03a 0.06±0.02a 

阳离子交换量 CEC (cmol+/kg) 9.92±4.00ab 13.21±1.9ab 8.03±2.27b 14.39±5.26a 

总磷 TP (mg/kg) 18.77±2.65a 17.48±0.49a 17.63±1.97a 17.21±1.64a 

蛋白酶 PRO (mg/g) 0.04±0.00a 0.03±0.00a 0.03±0.00b 0.02±0.00c 

碱性磷酸酶 AKP (mg/g) 0.06±0.02ab 0.09±0.04a 0.05±0.02b 0.05±0.01ab 

注：同一行不同小写字母表示不同类型湿地间差异显著性(P<0.05)。下同 
Note: Different lowercase letters on the same line indicate the significant difference between different types of wetlands (P<0.05). 
The same below. 

 
表 2  两种湿地细菌 α 多样性指数 
Table 2  Alpha diversity index of bacteria in two wetlands 
Item 冬季 Winter 夏季 Summer 

龙凤 LF 珰奈 DN 龙凤 lf 珰奈 dn 
Coverage (%) 99.45±0.22ab 99.31±0.18b 99.54±0.17a 99.52±0.20a 
Shannon index 5.69±0.11b 5.82±0.12b 8.93±0.17a 8.76±0.21a 
Simpson index 0.02±0.01b 0.01±0.00b 0.99±0.00a 0.99±0.00a 
ACE index 1 271.00±64.00b 1 287.00±22.00b 1 800.00±73.00a 1 788.00±83.00a 
Chao1 index 1 131.00±22.00b 1 317.00±22.00b 1 860.00±68.00a 1 796.00±97.00a 
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2.2.2  湿地底泥样品细菌门水平多样性 
选择湿地底泥样品中丰度超过 1%的门水平

的细菌，根据注释结果生成相对的丰度柱状图，

如图 1 所示。湿地底泥样品主要由 11 个细菌门

组成：变形菌门 (Proteobacteria)、绿弯菌门

(Chloroflexi)、厚壁菌门(Firmicutes)、酸杆菌门

(Acidobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)、芽单

胞 菌 门 (Gemmatimonadetes) 、 拟 杆 菌 门

(Bacteroidetes)、蓝藻菌门(Cyanobacteria)、疣微

菌 门 (Verrucomicrobia) 、 己 科 河 菌 门

(Rokubacteria)和硝化螺旋菌门(Nitrospirae)。冬

季龙凤湿地丰度排名前三的细菌门为变形菌门

(Proteobacteria，26%)、厚壁菌门(Firmicutes，
14%)、酸杆菌门(Acidobacteria，11%)；冬季珰

奈 湿 地 排 名 前 三 的 细 菌 门 为 变 形 菌 门

(Proteobacteria，34%)、绿弯菌门(Chloroflexi，
20%)、芽单胞菌门(Gemmatimonadetes，11%)；

夏季龙凤湿地丰度排名前三的细菌门为变形菌

门(Proteobacteria，36%)、绿弯菌门(Chloroflexi，
16%)、酸杆菌门(Acidobacteria，13%)；夏季珰

奈湿地丰度排名前三的细菌门为变形菌门

(Proteobacteria，30%)、酸杆菌门(Acidobacteria，
15%)、绿弯菌门(Chloroflexi，14%)。龙凤湿地

底 泥 的 厚 壁 菌 门 (Firmicutes) 和 蓝 藻 菌 门

(Cyanobacteria)丰度在 2 个季节均高于珰奈湿

地，且冬季呈显著性差异(P<0.05)。 
2.2.3  湿地底泥样品细菌属水平多样性 

选择湿地底泥样品中丰度超过 1%的属水平

的细菌，绘制相对的丰度柱状图(图 2)。两个湿

地主要由硫杆菌属(Thiobacillus)、乳杆菌属

(Lactobacillus)、厌氧绳菌属(Anaerolinea)、芽孢杆

菌属(Bacillus)、鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)
和部分未分类到属水平的细菌组成。厌氧绳菌纲

(Anaerolineae)在各组丰度均超过 2%，在冬季珰 
 

 
 

图 1  两种湿地底泥细菌门水平相对丰度   LF：冬季龙凤湿地底泥样品；DN：冬季珰奈湿地底泥样品；

lf：夏季龙凤湿地底泥样品；dn：夏季珰奈湿地底泥样品。下同 
Figure 1  Relative abundances of bacteria phylum levels in two wetland sediments. LF: Sediment samples 
from Longfeng wetland in winter; DN: Sediment samples of Dangnai wetland in winter; lf: Sediment samples 
from Longfeng Wetland in summer; dn: Sediment samples of Dangnai wetland in summer. The same as below. 
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奈样品中的丰度最高为 10.17%。龙凤湿地底泥中

的硫杆菌属(Thiobacillus)、芽孢杆菌属(Bacillus)

和鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)等微生物丰度

在冬夏两季均显著高于珰奈湿地(P<0.05)。在冬季

和夏季两湿地间大部分细菌的丰度趋势相反，厌

氧绳菌属(Anaerolinea)在冬季珰奈湿地底泥中的

丰度显著高于龙凤湿地，夏季相反(P<0.05)。 

2.3  湿地底泥古菌多样性分析 
2.3.1  古菌 α 多样性 

对 4 个分组共 20 个样品中古菌 16S rRNA

基因 V3–V4 区测序获得 2 399 091 对 reads，冬季

龙凤湿地、冬季珰奈湿地、夏季龙凤湿地和夏季

珰奈湿地底泥样品中发现的古菌 OTU 数分别为  
1 493、1 646、1 697 和 1 915 个，4 个样品的覆盖

度(coverage)均超过 99%，说明当前测序量下可以

较好地反映样品古菌的α多样性。龙凤湿地冬季底

泥样品的 Simpson、ACE、Chao1 指数及夏季底泥

样品的 Shannon、Simpson、Chao1 指数均小于珰

奈湿地，因此古菌的丰度和多样性在冬夏两季趋势

一致，均为珰奈湿地底泥样品更高(表 3)。Simpson 
 

 
 

图 2  两种湿地底泥细菌属水平相对丰度 
Figure 2  Relative abundance of bacteria genus level in two wetland sediments.  

 

表 3  两种湿地古菌 α 多样性指数 
Table 3  Alpha diversity index of archaea in two wetlands 
Item 冬季 Winter 夏季 Summer 

龙凤 LF 珰奈 DN 龙凤 lf 珰奈 dn 
Coverage (%) 99.74±0.04ab 99.72±0.04b 99.74±0.10ab 99.77±0.05a 
Shannon index 5.06±0.07b 4.90±0.13b 5.95±0.46ab 7.00±0.30a 
Simpson index 0.02±0.00b 0.05±0.01b 0.92±0.02a 0.96±0.01a 
ACE index 899.00±28.00c 1 167.00±18.00a 1 111.00±57.00ab 990.00±56.00bc 
Chao1 index 911.00±29.00a 1 187.00±18.00a 979.00±87.00a 992.00±69.00a 
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指数在季节间呈显著性差异，夏季湿地底泥样品

的 Simpson 指数显著高于冬季(P<0.05)。 
2.3.2  湿地底泥样品古菌门水平多样性 

所有样品中共发现 1 946 个 OTU 序列，可

分为 38 门 96 纲 212 目 319 科 483 属 517 种。选

择湿地底泥样品中丰度超过 1%的门水平的古

菌，根据注释结果生成相对的丰度柱状图，如图

3 所示。龙凤和珰奈湿地底泥样品中丰度超 1%的

古菌有广古菌门 (Euryarchaeota) 、深古菌门

(Bathyarchaeota)、奇古菌门(Thaumarchaeota)、
纳古菌门(Nanoarchaeaeota)。其中优势古菌门是

广古菌门(Euryarchaeota)，在各组的占比均超过

9%，在冬季珰奈湿地的样品中占比最高 24.74%。

龙凤湿地的奇古菌门(Thaumarchaeota)和纳古菌

门(Nanoarchaeaeota)在冬夏两季的丰度均低于

珰奈湿地但均不显著。 
2.3.3  两种湿地底泥样品古菌属水平多样性 

选择湿地底泥样品中丰度超过 1%的属水 
平的古菌，绘制相对的丰度柱状图(图 4)。丰度

超 过 1% 的 古 菌 属 有 甲 烷 八 叠 球 菌 属

(Methanosarcina)、甲烷丝菌属(Methanosaeta)、
嗜盐碱单孢菌属(Natronomonas)、Methanoregula
和 部 分 未 分 类 或 未 培 养 的 古 菌 属 组 成 。

Methanoregula 在冬夏两季的趋势一致，珰奈湿

地底泥中的丰度高于龙凤湿地但不显著。甲烷八

叠球菌属(Methanosarcina)在冬季和夏季两湿地

间的趋势相反，在冬季珰奈湿地底泥中的丰度显

著高于龙凤湿地(P<0.05)，夏季相反但不显著。 

2.4  湿地底泥微生物 β 多样性 
根据 Bray_Curtis 算法，对 2 个季节龙凤湿

地底泥与珰奈湿地底泥样品的细菌和古菌进行

非度量多维尺度(non-metric multidimensional 
scaling，NMDS)分析。结果表明，龙凤湿地与珰

奈湿地在冬季湿地底泥样品细菌和古菌类群

可以很好地分开(图 5)，其中古菌类群距离最

远，说明两湿地冬季理化参数的不同使 2 种湿

地微生物组成差异性强。夏季龙凤湿地与珰奈

湿地的底泥样品在细菌和古菌类群中距离近， 
 

 
 

图 3  两种湿地底泥古菌在门水平的相对丰度 
Figure 3  Relative abundance of archaea phylum levels in two wetland sediments.  
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图 4  两种湿地底泥古菌在属水平的相对丰度 
Figure 4  Relative abundance of archaea genus level in two wetland sediments. 
 

 
图 5  冬季、夏季龙凤湿地与珰奈湿地底泥样品微生物的 β 多样性分析   A：冬季细菌；B：夏季细菌；

C：冬季古菌；D：夏季古菌 
Figure 5  Beta diversity analysis of microorganisms in sediment samples from Longfeng wetland and Dangnai 
wetland in winter and summer. A: Winter bacteria; B: Summer bacteria; C: Winter Archaea; D: Summer archaea. 
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说明夏季 2 种湿地微生物组成具有相似性。结

合龙凤湿地与珰奈湿地底泥样品理化性质差

异(表 1)，pH、总碳、碱性磷酸酶在冬季两湿    
地间具有差异，这 3 种理化参数是造成冬季龙

凤湿地与珰奈湿地间 β 多样性差异的主要理化

参数。 

2.5  湿地底泥微生物与环境因子的相关性

分析 
为讨论环境因子对微生物群落结构的影响，

将两湿地底泥的环境理化因子与样品中丰度超

过 1%的细菌、古菌属通过 Spearman 计算进行

相关性热图分析，如图 6 所示。结果发现 pH 

 
图 6  龙凤湿地(LF)与珰奈湿地(DN)底泥理化因子与主要微生物相关性热图分析   A：细菌；B：古菌 
Figure 6  Heat map analysis of correlation between physical and chemical factors and main microorganisms in 
sediment of Longfeng wetland and Dangnai wetland. A: Bacteria; B: Archaea. 
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和碱性磷酸酶(AKP)是影响属水平细菌的重要

环境理化因子，硫杆菌属(Thiobacillus)与 pH 呈

显著负相关，鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)和
Candidatus_Udaeobacter 与碱性磷酸酶呈显著负

相关(P<0.05)。盐分和碱性磷酸酶是影响湿地底

泥古菌重要环境理化因子，Methanoregula 与盐

分和碱性磷酸酶呈显著负相关(P<0.05)，其他古

菌与环境理化因子无显著相关性。 

3  讨论 
3.1  两种类型湿地细菌多样性 

通过对冬夏两季龙凤湿地和珰奈湿地底泥

样品分析发现，二者的微生物组成具有较大差

异。细菌 α 多样性在冬夏两季对人为干扰的响应

不同，冬季龙凤湿地底泥的细菌多样性和丰度低

于珰奈湿地，夏季正相反。湿地中的人为干扰情

况体现在湿地底泥理化性质的改变，理化性质调

控微生物的活动，冬季珰奈湿地底泥的有机质和

阳离子交换量高于龙凤湿地。更高的有机质含量

可为微生物提供更多的营养来促进微生物的生

长发育，提高微生物参加湿地碳氮循环的效率[22]；

同时，湿地的阳离子交换量与有机质趋势一致，

阳离子交换量直接反映了湿地底泥中的养分对

于湿地中植物与微生物的有效性[23]。珰奈湿地

由于未受到城市中人为因素的干扰，有效的养分

含量高于龙凤湿地，细菌的丰度和多样性也更

高，这一结果与之前的研究结果[24]一致。夏季

龙凤湿地底泥中的总碳、总磷和蛋白酶含量均高

于珰奈湿地，推测夏季细菌的多样性可能受到这

3 个因素的影响，这 3 种理化特性可以反映湿地

中碳、氮、磷元素的代谢程度。龙凤湿地底泥中

硫杆菌属(Thiobacillus)、芽孢杆菌属(Bacillus)和
鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)丰度均高于珰奈

湿地。硫杆菌属 (Thiobacillus)和芽孢杆菌属

(Bacillus)均为湿地中常见的丰度较高的细菌属，

在养殖废水和退化湿地等环境中更容易被检测

到[25−27]，鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)多在海

洋沉积物、滨海湿地、深海底泥中发现，具有耐

盐耐碱的特性，即可以利用各种简单分子，还可

以降解复杂有机物例如芳香类化合物等[28]。本

研究中硫杆菌属(Thiobacillus)与 pH 呈显著负相

关，鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)与碱性磷酸

酶呈显著负相关(图 6)。它们均可参与湿地中氮、

磷、硫等元素代谢[27]，这说明城市中多种因素

的扰动可能增加了龙凤湿地有机污染物的含量，

使湿地中的氮、磷、硫含量增加，进而影响了参

与元素循环的微生物的丰度。 

3.2  两种类型湿地古菌多样性 
对湿地底泥古菌多样性和组成分析发现，冬

季和夏季均为珰奈湿地底泥的古菌多样性和丰

度高。说明古菌 α 多样性对于湿地人为干扰的响

应在冬夏两季是一致的，龙凤湿地的人为干扰降

低了古菌的多样性和丰度。受到人为干扰的龙凤

湿地底泥的 pH 和盐分相较于珰奈湿地均降低，

古菌多样性的变化与这一趋势一致，说明古菌多

样性的变化可能受到 pH 和盐分的影响。甲烷八

叠球菌属(Methanosarcina)在冬季珰奈湿地底泥

中的丰度显著高于龙凤湿地(P<0.05)，夏季差异

不显著。Methanosarcina 是氢营养型、甲基营养

型和乙酸营养型混合产甲烷古菌能够在多种环

境下生存[29]，是低温产甲烷的关键菌属[30]，适宜

在低盐环境中生长。本研究中 Methanosarcina 与

pH 和盐分呈正相关也证实了这一观点 [31]。

Methanoregula 对环境的适应性差，在环境发生改

变时容易受到抑制[32]，龙凤湿地距离城市近，受

到城市中多重因素的影响，湿地的环境容易发生

改变，这可能是 Methanoregula 在冬夏两季珰奈湿

地底泥中的丰度均高于龙凤湿地的原因。 

3.3  季节对 2 种类型湿地微生物群落的影响 
采样点夏季前期干热后期降水集中，最热月
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平均气温 23.3 ℃，冬季寒冷漫长风大少雪最冷

月平均气温−18.5 ℃。因此，微生物对同一湿地

不同季节的响应体现在温度的差异上，在低温条

件下微生物生长代谢缓慢，湿地中脱氮脱磷的速

率变慢[33]。厌氧绳菌属(Anaerolinea)来自绿弯菌

门(Chloroflexi)厌氧绳菌纲(Anaerolineae)，是一

种专性厌氧菌，多生长在富营养的水体中，能够

有效去除含有 NH4
+-N 和 NO3

−-N 类污染物，其

丰度与 TN 呈负相关[34-35]，有利于土壤中的元素

循环。夏季龙凤湿地水深大于珰奈湿地，含氧量

更低，而且龙凤湿地受到更多周围交通或人为因

素的影响，含有更多的有机污染物质，厌氧绳菌

属(Anaerolinea)可以更好地发挥功能，冬季厌氧

绳菌属(Anaerolinea)的变化根据目前的理化特

性尚无法解释其趋势，还需进一步的研究。本研

究中同一湿地细菌和古菌的多样性均为夏季高

于冬季，与 pH 呈正相关。有研究表明 pH 是影

响土壤中微生物多样性的重要指标，随着 pH 的

升高，土壤中微生物的多样性受到抑制[36-37]，但

本研究中随着 pH 值的升高，微生物多样性增大，

原因可能是研究选取的湿地本身就处于轻盐碱

化状态，湿地内的微生物已经适应环境中较高的

pH 值，人为扰动降低了环境中的 pH 值后微生

物多样性反而降低。珰奈湿地底泥的古菌在冬季的

丰度显著高于夏季的原因可能是门水平和属水平丰

度最高的古菌均来自广古菌门(Euryarchaeota)，广

古菌门(Euryarchaeota)具有最多的可培养产甲

烷古菌，产甲烷古菌多生活在厌氧环境中[35]，

湿地的含氧量与温度呈负相关[38]，夏季温度升

高，湿地中含氧量减少，古菌大量繁殖。 
有研究表明细菌的单个基因组内经常有

16S rRNA 基因的异质性，导致细菌多样性被过

高估计的现象出现[39]。16S rRNA 基因的 V4−V5
区因其能充分显示基因组间变异及最少的基因

组异质性，是细菌 16S rRNA 基因分析的理想区

域。本研究选择 16S rRNA 的 V3−V4 区，其被

高估的程度较高于 V4−V5 区，可能会导致本研

究中的细菌和古菌多样性被高估。 

4  结论 
(1) 人为扰动影响湿地中营养物质的含量，

进而改变细菌多样性，龙凤湿地的硫杆菌属

(Thiobacillus)、芽孢杆菌属(Bacillus)和鞘氨醇单

胞菌属(Sphingomonas)等细菌的丰度显著高于珰

奈湿地。 
(2) 人为扰动降低龙凤湿地中 pH 值，使古菌

的 多 样 性 受 到 抑 制 ， 甲 烷 八 叠 球 菌 属

(Methanosarcina)的丰度显著低于珰奈湿地。 
(3) pH、盐分和碱性磷酸酶是显著影响龙凤

湿地与珰奈湿地底泥微生物多样性的主要环境

因素。 
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