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麦地卡高寒湿地退化对其土壤微生物群落结构的影响
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摘要： 湿地退化是全球变暖的后果之一，湿地退化伴随着湿地生态系统和生物群落结构的变化。然而，关于高寒湿地退化

对土壤微生物群落影响的研究有限。因此，在西藏麦地卡湿地 6 个不同退化程度的位点采集土壤样品，通过高通量测序对不同

土壤样品的微生物群落结构和多样性进行分析。结果表明，随着湿地退化程度加深，土壤含水量、总碳和硝态氮含量明显减

少，而铵态氮含量明显增加。湿地水潭和草地退化后，微生物多样性变化趋势不同，但是都与盐浓度和 pH 的变化呈负相关。

湿地退化时，土壤细菌中脱硫杆菌门（Desulfobacterota）和浮霉状菌门（Planctomycetota），真菌的子囊菌门（Ascomycota）和壶菌

门（Chytridiomycota）的含量减少，而细菌中的酸杆菌门（Acidobacteria）、蓝细菌门（Cyanobacteria）、根瘤菌目（Rhizobiales）和绿

弯菌门（Chloroflexi）的含量增加。随着湿地退化程度加深，人类与动物病原菌（细菌及真菌）的相对丰度显著降低，而光能自养

细菌、植物病原真菌及地衣共生真菌的丰度呈上升趋势。通过研究西藏麦地卡湿地退化过程中微生物多样性的变化趋势，以

期为预测高寒湿地退化过程中微生物菌群变化可能造成的生态和生物安全影响提供基础数据。
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Impact of degradation in Maidika alpine wetland on its soil microbial 
community structure
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Abstract： Wetland degradation is one of the consequences of global warming， and wetland degradation is accompa⁃
nied by changes in wetland ecosystems and biome structure.  However， there are few studies on the effects of alpine wet⁃
land degradation on soil microbial communities.  In this study， soil samples were collected from six sites with different 
degradation degrees in Maidika wetland， Xizang， and the microbial community structure and diversity in different soil 
samples were analyzed by high-throughput sequencing.  The results showed that with the increase of wetland degradation， 
the water content， total carbon and nitrate nitrogen content in soil decreased significantly， while the ammonium nitrogen 
content increased significantly.  Although degraded ponds and meadows in wetlands showed different trends in microbial di⁃
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versity changes， both were negatively correlated with variations of salinity and pH.  With the degradation of wetlands， the 
abundance of bacterial phyla Desulfobacterota and Planctomycetota， as well as fungal phyla Ascomycota and Chytridiomy⁃
cota， decreased， while the abundance of bacterial phyla Acidobacteria， Cyanobacteria， Rhizobiales order and Chloroflexi 
phylum， increased.  With the degradation of wetlands， the relative abundance of human and animal pathogens （bacteria 
and fungi） decreased significantly， while the abundance of photoautotrophic bacteria， plant pathogenic fungi， and lichen 
symbiotic fungi showed an increasing trend.  This study investigates microbial diversity trends during the degradation of 
the Maidica wetland in Xizang to provide foundational data for predicting potential ecological and biosafety implications of 
microbial community changes in degrading alpine wetlands.

Key words： wetland； soil microorganisms； diversity； high-throughput sequencing

0 引  言

湿地被誉为“地球之肾”。有学者指出，湿地与

海洋、森林并列为地球三大生态系统，兼具多重生态

功能与显著社会效益［1-2］，其在陆地和水生生态系统

之间充当过渡区。有研究发现，湿地遍布在除南极

洲外所有大陆的热带到冻原，是最重要的陆地生态

系统之一［3］。西藏麦地卡湿地位于那曲市嘉黎县北

部，面积 43 496 公顷，平均海拔 5 000 m，属于高原湖

泊沼泽草甸湿地，是黑颈鹤、赤麻鸭等多种珍稀鸟类

的迁徙走廊和繁殖地。另外，麦地卡湿地作为典型

高原沼泽湿地，具有丰富的高原鱼类资源，在水源涵

养、土壤固持、季节性洪水调蓄等方面发挥着关键生

态功能，是维系区域生态安全的重要屏障。因此，

2016 年 5 月，麦地卡湿地被列为国家级自然保护区。

有研究发现，自然和人为因素使麦地卡湿地中部区

域沼泽含水量逐步减少，出现草甸化、草原化甚至是

沙化的现象［4］。湿地的水源主要是周边的冰雪融

水、地下水和雨水，以高山冰雪融水为主。近几十年

来，随着全球变暖，有学者发现，那曲地区温度和降

水量增加，河流侵蚀作用加强，使地下水位降低，湿

地趋向自然疏干而退化［5］；湿地周边的流动沙丘具

有不稳定性，对湿地造成干扰和破坏，又因草原植被

结构简单，其盐碱化日益严重，另外，过度放牧诱发

草场板结和麦地卡湿地缺乏有效的保护措施，也是

麦地卡湿地退化的原因之一［6］。

湿地微生物依赖湿地栖息繁衍，因此其多样性

特征是评价湿地生态系统质量的重要指标。细菌是

土壤微生物群落的重要组成部分，因为它们直接参

与土壤生态系统的物质循环和能量流动［7］。土壤微

生物在调节许多关键要素方面发挥着重要作用，包

括土壤肥力、养分循环、生物多样性和植物健康［8-10］。

土壤微生物群落结构与生境有关，其特征是众多环

境因素共同作用的结果［11］。文献［12］对巴音布鲁克

高寒湿地的研究表明，土壤水分和氮含量的变化显

著影响土壤微生物群落的多样性和结构；文献［13］

对湿地退化的研究表明，湿地退化可能会导致土壤

结构和微生物性能发生大规模改变。

本文以西藏麦地卡湿地土壤细菌和真菌为研究

对象，利用高通量测序技术分析高寒湿地不同退化

程度的土壤中的微生物多样性、结构及功能的变化

特征及其与土壤环境因素的耦合关系，探究高寒湿

地退化后微生物群落结构的变化规律及其变化可能

对环境和生态产生的影响，以期为西藏麦地卡湿地

的生物多样性以及生态环境保护提供基础数据，为

湿地生态系统的可持续发展提供理论依据。

1 材料和方法

1. 1 采样地概况

麦地卡湿地位于西藏那曲市嘉黎县，是藏北典

型的高原湖泊沼泽草甸湿地。麦地卡在藏语中的意

思是“像马蹄印的地方”，形象地描述了湿地内大小

不一的水潭如同马蹄踏出的小水洼，因此，麦地卡湿

地中存在湿地水潭和湿地草地。2021 年 7 月，本研

究在麦地卡湿地的一个区域内选取 6 个退化程度不

同的湿地水潭或湿地草地进行采样，见图 1。这 6 个

采 样 点 集 中 于 31. 137 368° E，93. 137 843° N，海 拔

4 975. 67 m 的周边。由于水塘深度或者坡度不同，

其蓄水量不同，因此虽然在同一个区域，退化程度却

不一样。其中，样品 A15 采自湿地水潭底部的沉积

泥，样品 A16 和 A12 采自半干涸状态的凹坑中，样品

A13 采自略鼓起的土包上。地貌上，A15 是正常的

湿地水潭；A16 和 A12 水潭是半干涸状态，且有稀疏

的植被生长；A11 是湿地水潭干涸较严重的状态；

A14 和 A13 是植被覆盖度较高的湿地草地，而 A13
是湿地草地干涸退化后的状态。采样点图片（图 1）
中，A15 和 A14 土壤分别为湿地中正常的水潭和草

地，其余的是不同退化程度的周边区域。

1. 2 样品采集和处理

本研究采用多点采集法在 6 个采样点处采集了

18 个土壤样品（每个位点取 3 个平行样品）。将样品

分成两部分进行处理：（1）装在含有土壤保护液的无
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菌样品管中低温运回实验室，并储存在-80℃的冰

箱中，用于土壤微生物总 DNA 提取；（2）低温运回实

验室，风干后用于测定土壤的理化指标。

1. 3 土壤理化性质的检测和土壤微生物总 DNA
的提取

将 5 g 土壤和 10 mL 去离子水混合均匀，使用

pH 计测量土壤的 pH 值，使用盐度计测量土壤的盐

浓度。将土壤样品放入干燥箱，在 105℃下烘干至恒

重，计算土壤的含水量。使用总有机碳（total organic 
carbon，TOC）分析仪对土壤的总碳含量进行分析。

向土壤样品中加入 2 mol/L KCl 溶液，在常温条件

下振荡 1 h，静置分层后吸取上清液过 0. 45 μm 滤

膜，用流动注射分析仪分析土壤的铵态氮（NH4
+）和

硝态氮（NO3
−）含量。采用 SPSS 23. 0 软件中的单

因素方差分析法对不同样本土壤的理化性质进行显

著 性 差 异 分 析（P < 0. 05）。 使 用 DNeasy Power⁃
Soil Kit 试 剂 盒（QIAGEN）提 取 土 壤 微 生 物 总

DNA，使用 1% 的琼脂糖凝胶电泳检测抽提的基因

组 DNA 的质量，使用 NanoDrop2000（美国 Thermo 
Scientific 公司）测定 DNA 浓度和纯度。

1. 4 土壤微生物群落的高通量测序和数据分析

土壤微生物总 DNA 提取完成后，将质量和纯度

合格的 DNA 送至上海美吉生物医药科技有限公司，

质 检 合 格 后 ，进 行 聚 合 酶 链 式 反 应（polymerase 
chain reaction，PCR）。 细 菌 选 择 引 物 ArBa515F_
907R 扩增 16S rRNA 基因的 V4 区域片段，真菌选择

ITS 5-1737F 和 ITS 2-2043R 引物扩增 ITS1 区域片

段。对 PCR 产物进行荧光定量，并用 Illumina Miseq
构建文库，用 Miseq 进行双末端（paired-end，PE）的

测 序 ，根 据 overlap 关 系 对 Miseq 测 序 得 到 的 FE 

reads 进行拼接，同时对序列的质控和过滤。样本区

分后，采用 RDP classifier 贝叶斯算法，选择 Silva 
16S rRNA 基因数据库和 Unite 8. 0 ITS 基因数据库

对具有 97% 相似性的细菌和真菌的 OUT 代表序列

分别进行比对和注释，从而得到每个 OUT 对应的物

种 分 类 信 息 。 在 R 3. 3. 1 软 件 中 ，基 于 Mothur 
1. 30. 2，利用多次重抽样获得的各样本微生物 α 多

样性指数可构建反映测序深度与多样性关系的稀释

曲线。基于单样本的 α 多样性分析中，Chao 与 Ace
指数用于量化物种丰度，Shannon 指数和 Simpson 指

数则用于评估物种分布异质性，共同解析环境群落

的生物多样性结构。基于 R 3. 3. 1 的 vegan 2. 4. 3
程序包，用基于距离的冗余分析（distance-based re⁃
dundancy analysis，db-RDA）和线性回归模型对湿地

样本的群落结构与环境因子的相关性进行解析。采

用 Kruskal-Wallis 非参数秩和检验评估多组间物种

差异显著性，利用 LefSe工具基于分类学数据进行线

性判别分析（linear discriminant analysis，LDA），筛选

具有组间区分能力的标志性生物类群。通过 Bug⁃
Base 完成细菌功能注释，借助 Funguild 1. 0 数据库

实现真菌功能预测。

2 结果分析

2. 1 不同退化程度湿地样品的环境因素

表 1 展示了湿地土壤的环境因素，采用 SPSS 软

件中的单因素方差分析法对其差异进行显著度计

算，发现在 pH 方面，A14 与其他湿地样品间存在显

著差异。样品含水量由高到低排序为 A14、A15、
A12、A16、A11、A13，其中水潭样品 A15 测的是其

中沉积泥的含水量；A14 是正常的草地，其植被覆盖

图 1　6 个采样点

Figure 1　Six sampling points
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率最高，含水量也最高。根据样品采集地的地貌和

含水量（A12 和 A16 的含水量差别很小），湿地退化

的顺序应为 A15、A16、A12、A11、A13，其中的 A11
和 A13 样品明显干旱。从湿地的盐浓度来看，A11
和 A12 样品的含盐量较少。样品中，总碳含量最高

的是植被丰茂区域 A14，而干旱退化区 A11 和 A13
样品的总碳含量和硝态氮含量明显低于其他区域样

品的含量，但是铵态氮含量却明显高于其他区域样

品的含量。由此可见，随着湿地退化，土壤含水量、

总碳含量和硝态氮含量下降，但铵态氮含量增加。

2. 2 湿地退化对微生物群落结构的影响

基于湿地样品高通量测序数据绘制其稀疏曲线

（见图 2），以检验数据量是否足够反映样本中微生

物的多样性。6 个样品的有效序列在抽平后的数量

达到 20 000 时，各个样品的稀疏曲线逐渐趋于平坦，

被检测到的 OTU 的数目也不再增加，表明测序数据

足以覆盖样品中的大部分微生物信息，能够较全面

地反映研究土壤中微生物群落的组成，并能够进行

进一步的多样性分析。

α 多样性通过多个指数来评估环境样品中微生

物群落的丰富度和多样性等信息。反映群落丰富度

的指数包括 Ace 指数和 Chao 指数，而反映群落多样

性的指数包括 Simpson 指数和 Shannon 指数。其

中，Shannon 指数结合了群落的均匀度和丰富度，能

够更全面地反映群落的多样性特征。Ace 指数和

Chao 指数越高，表明群落的丰富度越高；Shannon 指

数越高，表明群落的多样性越高。而 Simpson 指数

则相反，其值越高，表明群落多样性越低。表 2 展示

了不同样品中细菌和真菌的 α 多样性，可以看出，在

湿地退化过程中，水潭中的细菌丰富度总体呈增加

趋势，而水潭真菌以及草地的细菌和真菌丰富度均

减少。在湿地退化过程中，湿地草地和湿地水潭的

微生物多样性变化存在差异，具体表现为水潭的细

菌和真菌多样性呈增加趋势，而草地的细菌和真菌

表 1 不同退化程度样品中的环境因素

Table 1 Environmental factors in samples with different degrees of degradation

样品号

A15
A16
A12
A11
A13
A14

pH
7.67±0.240a

7.63±0.430a

7.49±0.227a

7.47±0.287a

7.53±0.230a

7.44±0.120b

含水量/%
57.06±0.025 0ab

54.77±0.049 0b

55.26±0.017 0b

20.88±0.011 0c

12.42±0.021 0d

61.34±0.009 5a

盐浓度/%
1.93±0.025 00bc

2.27±0.001 10a

1.70±0.002 10c

1.75±0.000 65c

2.26±0.000 38a

2.09±0.009 50ab

总碳含量/(g·kg-1)
6.18±0.210d

9.22±0.450c

9.56±0.110b

0.61±0.037e

0.54±0.042e

14.34±0.830a

硝态氮含量/(mg·g-1)
0.37±0.024 0a

0.57±0.003 2a

0.36±0.001 2a

0.08±0.007 9b

0.04±0.002 5b

0.86±0.310 0a

铵态氮含量/(mg·g-1)
0.014±0.001 80b

0.001±0.000 08c

0.018±0.001 10b

0.032±0.000 42a

0.029±0.000 16a

0.003±0.009 60b

注：同列不同的小写字母表示在相同的环境因素下不同样品多样性之间差异显著（P < 0. 05）。

Note： Different lower case letters in the same column indicate significant differences between the diversity of different samples un⁃
der the same environmental factors.

图 2　稀疏曲线

Figure 2　Rarefaction curves
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多样性则呈减少趋势。

研究不同样本群落结构的相似性或差异关系，

可对样本群落距离矩阵进行聚类分析，构建样本层

级聚类树，对样本进行分组。层级聚类树如图 3 所

示，不管是细菌水平还是真菌水平，湿地水潭样品

A15、A16、A12 和 A11 都聚类在同一支；而湿地草地

样品 A13 和 A14 在细菌水平聚类在一起。总体而

言，微生物群落的层级聚类与样品采集地的湿地地

貌特征一致，即 A15、A16、A12、A11 反映了湿地水

潭的退化，而 A13 和 A14 反映了湿地草地的退化。

但是，在细菌的样本层级聚类树上，A11 在水潭样品

的最外侧，而在真菌的样本层级聚类树上，A11 和

A15 聚在同一支。

通过 PCoA 分析不同生境微生物群落间的物种

多样性，揭示样本间群落组成的差异。如图 4 所示，

退化程度较低且含水量较高的样品 A15、A16、A12
较集中地聚类在一起，退化程度较高且较干旱的样

品 A11、A13 聚类在一个象限，而含水量高、植被丰

茂的草地样品 A14 单独在另一个象限。真菌群落中

退化程度较高且干旱的样品 A11 和 A13 也聚在了一

起，样品 A14 单独在一个象限，但是水潭退化前后样

品之间的差异比细菌群落小。利用 PCoA 提取群落

空间分布信息，结合线性回归中的 R² 值，可评估目

标环境因子对微生物组成差异的贡献率。该系数反

映环境变量与 PCoA 主坐标轴数据变异的协变程

度，为识别关键环境驱动因子提供量化指标。表 3
的线性回归分析结果显示，土壤中的细菌群落与土

壤含水量相关性最高，其次是 pH、盐度、铵态氮和硝

态氮，而与土壤总碳含量的相关性最低。土壤真菌

群落则与土壤 pH 的相关性最高，其次是盐度、土壤

含水量、铵态氮和总碳含量，与硝态氮的相关性最

低。在 PCoA 分析的基础上，再引入具有环境因素

约束性的 db-RDA，其中，环境因素箭头的长度反映

该环境因素对物种数据的影响程度，而环境因素箭

表 2 不同退化程度湿地样品的细菌和真菌的 α 多样性

Table 2 α diversity of bacteria and fungi in wetland samples with different degrees of degradation

样品

A15

A16

A12

A11

A13

A14

Chao 指数

细菌

2 820.7±
260.34

3 108.8±
211.17

2 624.9±
188.84

3 380.3±
57.03

2 727±
90.20

2 837.1±
136.78

真菌

2 025.5±
75.13

1 634.6±
52.99

1 759.1±
129.19

1 620.5±
417.17

473.89±
29.03

978.61±
64.39

Ace指数

细菌

2 757.8±
264.12

3 085.9±
183.30

2 598.5±
197.78

3 751.6±
322.99

2 709.4±
93.35

2 817.4±
92.56

真菌

2 027.1±
93.57

1 648.4±
53.77

1 788.9±
121.00
1 622±
455.02

471.89±
40.77

1 052.0±
41.48

Shannon 指数

细菌

5.901 5±
0.145 24

6.196 6±
0.084 17
5.846±
0.110 44

6.262 8±
0.153 04

5.986 3±
0.114 77

6.156 7±
0.059 89

真菌

4.664 9±
0.326 79

4.404 8±
0.310 84

4.148 6±
0.356 16

5.145 1±
0.109 69

2.967 3±
0.115 88

4.230 6±
0.173 78

Simpson 指数

细菌

0.007 644 7±
0.001 183

0.005 745±
0.000 545

0.010 345±
0.002 296

0.004 917 7±
0.001 025

0.009 546 7±
0.001 946

0.007 517±
0.001 692

真菌

0.053 99±
0.011 476

0.046 064±
0.019 394

0.087 571±
0.038 492

0.024 245±
0.006 424

0.120 84±
0.033 372

0.047 708±
0.009 158

图 3　在 OUT 水平的样本层级聚类树

Figure 3　Sample hierarchical clustering trees at OUT level
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头之间的夹角则表征了它们之间的相关性（锐角表

示正相关，钝角表示负相关，直角表示无相关性）。

如图 4 所示，湿地样品 A15、A16、A12 和 A14 的细菌

群落分布与含水量、总碳含量、硝态氮含量呈正相

关，A11、A13 和铵态氮含量呈正相关；样品 A14、
A16、A12 的真菌群落分布与含水量、总碳含量、硝

态氮含量、盐浓度呈正相关，样品 A15、A11 及 A13
与铵态氮含量呈正相关；此外，A15 和 A11 与 pH 呈

正相关。

样品间的物种显著性差异见图 5。通过微生物

群落丰度分析及组间显著性差异检验，发现在细菌门

水平，变形菌门（Proteobacteria）、酸杆菌门（Acido⁃
bacteriota）、拟 杆 菌 门（Bacteroidota）和 绿 弯 菌 门

（Chloroflexi）为 优 势 门 。 拟 杆 菌 门 、脱 硫 杆 菌 门

（Desulfobacterota）的相对丰度在湿地水潭退化后降

低，而酸杆菌门、浮霉状菌门（Planctomycetota）、蓝

细菌门（Cyanobacteria）和出芽单胞菌门（Gemmati⁃
monadota）的相对丰度在湿地水潭退化后增加；随着

湿地草地退化，其中的浮霉状菌门、蓝细菌门和硬单

胞菌门（Armatimonadota）的相对丰度降低，而硝化

螺菌门（Nitrospirota）、脱硫杆菌门、出芽单胞菌门

（Gemmatimonadota）、绿弯菌门（Chloroflexi）和酸杆

菌门（Acidobacteriota）的相对丰度增加。真菌的子

囊菌门（Ascomycota）在湿润且有植被的湿地中的丰

度高于没有植被覆盖的湿地，即子囊菌在有植被覆

盖的环境中丰度更高，且在植被覆盖度最高的湿地

草地中含量最高。担子菌门（Basidiomycota）和壶菌

门（Chytridiomycota）在湿地中的相对丰度较高，且

在无植被覆盖的湿地中丰度更高。湿地水潭退化

后，罗兹菌门（Rozellomycota）的相对丰度变高。

通过 LEfSe 多级物种差异判别分析，用 LDA 值

衡量各样品中物种的差异，结果见图 6。A15 样品的

特征细菌主要是变形菌门（Proteobacteria）和其中的

伽马变形菌纲（Gammaproteobacteria）、伯克霍尔德

氏菌目（Burkholderiales）、固醇杆菌（Steroidobacte⁃
raceae），以及脱硫杆菌门、拟杆菌纲（Bacteroidia）、

SC-I-84 科。A16 样品的特征细菌主要是放线菌门

的弗兰克氏菌科（Frankiaceae）、动孢囊菌科（Kineo⁃
sporiaceae）、中村氏菌属（Nakamurella），变形菌门

的阿尔法变形菌纲（Alphaproteobacteria）、黄色杆菌

科（Xanthobacteraceae）、根 瘤 菌 目（Rhizobiales）。

A12 样品的特征菌主要是拟杆菌科的 vadinHA17，
慢生微菌科（Lentimicrobiaceae），碱扰菌属（Alkali⁃
flexus），绿弯菌门（Chloroflexi）以及其中的厌氧绳

菌科（Anaerolineaceae）。 A11 样品的特征细菌主

要是酸杆菌门（Acidobacteriota）的全噬菌纲（Ho⁃
lophagae）、芽球菌纲（Blastocatellia）和 Subgroup_7

图 4　OTU 水平上微生物群落与环境因素相关性分析

Figure 4　Correlation analysis between microbial communities and environmental factors at OUT level

表 3 土壤微生物与环境因素间的线性回归分析

Table 3 Linear regression analysis between soil 
microorganisms and environmental factors

环境因素

pH
盐度值

土壤含水量

总碳含量

硝态氮

铵态氮

细菌 R2 值

0.228 3
0.174 2
0.269 4
0.040 6
0.046 8
0.125 8

真菌 R2 值

0.312 9
0.265 7
0.069 7
0.007 5
0.000 2
0.009 5
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目，蓝细菌门（Cyanobacteria）及蓝细菌纲（Cyano⁃
bacteriia），变形菌门的黄单胞菌目（Xanthomona⁃
dales）、黄单胞菌科（Xanthomonadaceae）。A14 样品

的特征细菌主要是变形菌门（Proteobacteri）以及其

中的伽马变形菌纲（Gammaproteobacteria）、阿尔法

变形菌纲（Alphaproteobacteria）、伯克霍尔德氏菌目

（Burkholderiales）、耶 尔 森 氏 菌 科（Yersiniaceae）、

Yersinia_pestis、耶尔森氏菌属（Yersinia）、肠杆菌目

（Enterobacterales）、根瘤菌目（Rhizobiales）和丛毛单

胞菌科（Comamonadaceae）。A13 样品的特征细菌

主要是酸杆菌门（Acidobacteriota）以及其中的全噬

菌 纲（Holophagae）、酸 杆 菌 目（Acidobacteriales）、

Subgroup_7，绿弯菌门（Chloroflex）。由此可见，无

论是湿地水潭还是湿地草地，退化前的特征菌为厌

氧菌（脱硫杆菌）和微需氧菌（根瘤菌），而退化后，酸

杆菌和能进行光合作用的细菌（如蓝细菌和绿弯菌）

是其特征类群。

A15 样 品 的 特 征 真 菌 主 要 由 担 子 菌 门 的

Tremellomycetes 纲、Cystofilobasidiales 目、Filobasi⁃
diales 目、Filobasidiaceae 科，子囊菌门的 Alphamyce⁃
taceae 科、Dothideomycetes 纲、Sporormiaceae 科和壶

菌门的 Rhizophydiales 纲、Rhizophydiales 目和 Beta⁃
myces 属组成，其特征菌主要是担子菌、子囊菌和壶

菌。A16 样品的特征真菌主要是担子菌门和其中的

Phaeotremellaceae 科 、Phaeotremella 属 、银 耳 科

（Tremellaceae）和隐球菌属（Cryptococcus），子囊菌

门 的 Leptosphaeria 属 、Acephala 属 和 Fimetariella
属，GS08。A12 样品的特征真菌主要是子囊菌门和

其中的 Sordariomycetes 纲、Sordariales 目、Sordaria⁃
ceae 科，Helotiales 目、Helotiaceae 科、Dermateaceae
科、Scutellinia 属，Dimorphospora 属和担子菌门的

Mrakiaceae 科。A11 样品的特征真菌主要是担子菌

门的冰冻酵母属（Glaciozyma）、Camptobasidiaceae
科 、Microbotryomycetes 纲 、Aphelidiomycota 门 、

Aphelidiomycetes纲、GS16目，子囊菌门的 Kriegeria⁃
les 目、Pseudeurotiaceae 科和 Pseudogymnoascus 属，

罗兹菌门。A14 样品的特征真菌有子囊菌门和子囊

菌门的 Eurotiomycete纲、Sordariomycetes纲、Sporor⁃
miaceae 科、Sordariales 目、Sporormiella 属、Terato⁃
sphaeriaceae 科、Cladosporiaceae 科，担子菌门（Ba⁃
sidiomycota）以 及 担 子 菌 门 的 Agaricomycetes 纲 。

A13 样品的特征真菌中，前十种均属于子囊菌门，分

别为 Leotiomycetes 纲、Helotiales 目、Dermateaceae
科 、Mycosphaerellaceae 科 、Mycocentrospora 属 、

Lachnum 属、Laburnicola 属、Verrucariales 目、Verru⁃
cariaceae 科和 Verrucaria 属。总体而言，担子菌门

和子囊菌门是湿地最主要的真菌类群，湿地水潭退

化前后最显著的区别是壶菌门和罗兹菌门。

通过 FAPROTAX 预测细菌群落的功能，结果

见图 7（a），湿地水潭和湿地草地退化后，可能对动

物 或 人 有 致 病 作 用 的 细 菌（animal_parasites_or_
symbionts、human_pathogens_all）减少，具有光合作用

的细菌（phototrophy，photoautotrophy，oxygenic_pho⁃
toautotrophy）都增加。通过 FUNGuild 预测真菌群

落的功能，结果见图 7（b），植物腐生菌（Dung Sapro⁃
troph-Plant Saprotroph、Dung Saprotroph-Plant Sap⁃
rotroph-Wood Saprotroph） 随植被覆盖度的增加而

增加。另外，湿地（水潭和草地）退化后，一些未定义

腐生真菌（Undefined Saprotrophs）和动物病原真菌

（Animal Pathogen-Endophyte-Lichen Parasite-Plant 
Pathogen-Wood Saprotroph）减少。湿地水潭退化

后 ，土 壤 腐 生 菌（Endophyte-Litter Saprotroph-Soil 

图 5　克氏秩和检验条形图

Figure 5　Bar plot of Kruskal-Wallis H test
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Saprotroph-Undefined Saprotroph）和一些未定义的

内 生 腐 生 菌（Dung Saprotroph-Endophyte-Unde⁃
fined Saprotroph）增加，而水生真菌（Betamyces）减

少 。 湿 地 草 地 干 涸 退 化 后 ，植 物 病 原 菌（Plant 
Pathogen、Plant Pathogen-Plant Saprotroph）和地衣

共生菌（Endophyte-Lichen Parasite-Plant Pathogen-
Undefined Saprotroph）都增加。

3 讨  论

有研究发现，气候变化导致降水增加，河道侵蚀

作用加强，地下水位降低；温度升高导致湿地水分蒸

发快，含水量减少，出现退化［4-5］。水潭深浅和坡度

的不同导致蓄水量不同，因此，同一区域出现了不同

的退化程度。本研究的 6 个湿地区域中，A15、A16、
A12、A11 在地貌上显示为湿地水潭的不同退化程

度。其中，A15 是正常的湿地水潭形态，A16 和 A12
是湿地退化半干涸的状态，其含水量比 A15 低，且有

少量植被覆盖，而 A11 是干涸程度较为严重的湿地

水潭。A14 和 A13 在地貌上为植被覆盖度较高的湿

地草地，A14 是正常的湿地草地，与 A14 相比，A13
的含水量低，植被覆盖度低。因此，将麦地卡湿地的

退化分成湿地草地的退化和湿地水潭的退化进行

讨论。

通过对菌群 α 多样性的分析，发现湿地水潭退

化后细菌和真菌的多样性都增加，而湿地草地的多

样性降低。已有研究表明，土壤理化参数对微生物

群落具有关键调控作用：有学者证实湿地土壤特性

是微生物群落演替的主要驱动因子［14］；还有学者进

一步揭示了 pH 值与盐度是影响微生物丰度分布的

关键环境因素［15-16］。本研究发现，随着湿地水潭退

图 6　微生物差异丰度 LDA 评分的柱形图

Figure 6　Histogram of LDA scores of microbial differential abundance
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化，其 pH 和盐度总体呈降低趋势，而细菌和真菌多

样性增加；但是随着湿地草地退化，pH 和盐度增加，

细菌和真菌的多样性降低，表明土壤的 pH 和盐度与

湿地微生物的多样性呈负相关。这与文献［17］中报

道的土壤 pH 与细菌多样性之间存在显著负相关关

系的结果相符。草地退化后，植被减少，腐殖酸减

少，导致 pH 上升，水分浓缩后盐分积累导致盐浓度

增加，与通常报道的土壤干旱后盐碱化规律一致。

相反，水潭干涸后，其中的硫化物暴露在氧气中产生

酸性物质，而且水潭中的浮游动物死亡后被分解，有

机酸增加并且螯合盐基离子，导致 pH 和盐浓度

下降。

对组间微生物群落丰度进行显著性差异检验，发

现变形菌门是湿地中最丰富的门，这与文献［18］中报

道的变形菌门是植物根际、土壤和湿地中的优势菌

的研究结果一致。另外，文献［19］的研究表明，变形

菌门在氮循环中发挥着重要作用，可以促进植物生

长、提高产量、改善果实和种子质量。变形菌门功能

多样，其适应环境变化的能力强，这或许是湿地退化

前后其丰度差异不明显的原因。文献［20］的研究表

明，拟杆菌门广泛存在于土壤生态系统中，是农业土

壤的敏感生物指标。拟杆菌门还具有调节碳循环和

微生物群落的功能。文献［21］的研究表明，拟杆菌

门与有机物的降解密切相关。环境中的拟杆菌门多

为兼性厌氧菌且适宜在中性或弱碱性环境中生长，

这与拟杆菌门随湿地水潭退化而减少的结果相对应。

有学者发现，出芽单胞菌门（Gemmatimonadetes）在

磷酸盐代谢中发挥作用，其特点是较耐旱且偏好寡

营养的环境［22］，这与本研究中出芽单胞菌门的相对

丰度在湿地退化后增多的结果一致。有研究发现，

子囊菌门是最多样化的真菌门，包含大多数植物病

原体［23］。大多数腐生真菌是子囊菌属，它们生长在

死亡的生物上，并导致其腐烂［24］。子囊菌门可产生

多种抗菌剂，有利于保护植物免受病原体侵害［25］。

这些结果与本研究中子囊菌的相对丰度与植被覆盖

度呈正相关，且随着湿地退化，子囊菌门相对丰度降

低的结果相对应。壶菌门大多水生，腐生在动植物

残体上或寄生于水生植物、藻类、小动物和其他真菌

上，比如，寄生在藻类或植物残体上的 Chytridium
属，专性寄生在浮游生物的 Kappamyces 属，分布于

图 7　功能预测分析

Figure 7　Functional predictive analysis
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淡水、土壤或两栖动物表皮环境中，且部分种类为两

栖类病原体的 Spizellomycetaceae 科。这与本研究

中壶菌门在湿地水潭退化后丰度减少的结果相对

应。在退化程度较高的湿地中，酸杆菌门的相对丰

度高。这一发现与文献［26］的研究结论吻合：在低

温、酸性且纤维素降解菌难以存活的极端环境中，酸

杆菌门能够高效发挥纤维素降解功能。因此，相较

于其他菌群，酸杆菌门在营养贫瘠且 pH 较低的湿地

环境中展现出显著的竞争优势。另外，本研究还发

现，随着湿地退化，土壤的总碳含量和硝态氮含量减

少，而铵态氮含量增加，表明湿地退化时碳源和氮源

营养流失。有研究表明，有些绿弯菌门（Chloroflexi）
能够光合固碳，在土壤聚集中发挥作用［27］，这与本研

究中的随湿地土壤退化，绿弯菌门的相对丰度升高

的结果相对应。这可能是因为干旱后的环境较恶

劣，土壤较贫瘠，使得土壤中的微生物更趋向于自养

微生物。湿地水潭退化后，有固氮功能的蓝细菌门

（Cyanobacteria）增加；湿地草地退化后，变形菌门中

的根瘤菌目（Rhizobiales）增加，这与湿地退化时铵

态氮含量增加的结果相对应。此外，土壤干燥条件

下，氨化作用可能相对增强，并且铵态氮在土壤颗粒

上的吸附能力较强，容易在土壤中积累，从而使铵态

氮含量呈增加趋势。在本研究中，湿地水潭和湿地

草地退化后，严格厌氧的脱硫杆菌门和能进行氨氧

化作用的浮霉状菌门相对丰度减少，这与湿地退化

使硝态氮含量降低的结果相对应，因为脱硫杆菌的

减少使得反硝化菌更加活跃。这些变化对土壤肥力

和植物生长有重要影响，因此在农业管理中要加以

关注。

本研究还发现，湿地退化过程中出现动物病原

菌减少和植物病原菌增多的趋势，文献［28］报道的

人类病原菌诺克氏菌属（Nocardia）和文献［29］报道

的海洋生物的致病菌拟杆菌（Bacteroidota）随湿地

退化减少，而文献［30］中报道的通过分泌有毒物质

使植物病变的变形菌门假单胞菌属中的丁香假单胞

菌（Pseudomonas syringae）和文献［31］中显示能使

植物致病的变形菌门的黄单胞菌属（Xanthomonas）
随湿地退化增加。随着湿地草地退化，植物病原真

菌和植物腐生真菌呈现出上升趋势，包括文献［32］
中报道的罗兹菌门（Rozellomycota）植物致病菌，文

献［33］中报道的植物致病菌 Mycosphaerellaceae 科

中的 Cladosporium fulvum，文献［34］中报道的能使橡

胶得南美枯叶病的 Lophiostomataceae科和文献［35］
中的常见植物病原菌的名录中壶菌门的油壶菌科

（Synchytriaceae）等真菌。随着湿地退化，这些病原

菌的丰度改变，可能是因为需要湿润环境的动物病

原菌无法生存，其次，随着湿地退化，其厌氧环境的

减少也会抑制某些动物病原菌的生长。湿地退化可

能减缓有机质分解，导致植物残体堆积，为腐生型植

物病原菌提供营养，另外湿地退化使土壤酸化，可能

促进某些偏好酸性土壤的植物病原菌生长。

4 结  论

本文对不同退化程度湿地土壤样品的理化性质

与微生物群落结构进行分析，揭示了西藏麦地卡湿

地退化后环境因素和微生物群落结构的变化。湿地

水潭和湿地草地退化后，微生物多样性变化趋势不

同，与其盐度和 pH 的变化呈负相关；同时土壤含水

量、总碳及硝态氮含量降低与铵态氮含量升高的理

化改变，直接影响土壤肥力并关联微生物的变化。

湿地退化时，湿地水潭中的脱硫杆菌门、真菌的子囊

菌门和壶菌门，湿地草地中的浮霉状菌门、真菌的子

囊菌门的含量都降低，而湿地水潭中的酸杆菌门、蓝

细菌门，湿地草地中的根瘤菌目和绿弯菌门的含量

增加。这些改变与湿地土壤的含水量、pH 等因素的

变化相关。通过功能预测，湿地退化后，光合微生物

和对植物有致病作用的微生物增加，而对动物及人

有致病作用的微生物减少。因此，湿地退化对人类

产生的潜在病害风险减弱，应该着重防范其对植物

的病害。湿地土壤微生物群落的差异可能是湿地退

化程度加深的结果，这些差异能够反映湿地退化的

特征，并为了解湿地退化程度与采取湿地保护措施

提供科学参考。
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