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摘   要：【目的】为了探究土壤稳定性有机碳组分和优势细菌门类的陆向分布特征及相关性。【方

法】本文选择锡林河流域沿着由水及陆的方向依次采集长期性水流、季节性水流、长期性无水流

的湿地及旱地土壤，基于国际腐殖物质协会推荐的方法和 16S rRNA 基因高通量测序技术分别检

测土壤稳定性有机碳组分(富里酸、胡敏酸、胡敏素)含量和优势细菌门类的相对丰度，结合 Pearson
相关性及冗余分析和结构方程模型研究两者的相关性。【结果】三类稳定性有机碳及酸杆菌门、

放线菌门、芽单胞菌门呈大致升高的陆向分布趋势，在长期性无水流的旱地土壤中达到峰值；拟

杆菌门则呈现降低的陆向分布趋势。结果显示，芽单胞菌门、酸杆菌门和放线菌门作为长期性无

水流旱地土壤的优势细菌门类与胡敏酸、胡敏素含量存在显著(P<0.05)或极显著(P<0.01)正相关关

系；拟杆菌门作为长期和季节性水流湿地土壤的优势菌门与富里酸、胡敏酸、胡敏素的含量均呈

极显著(P<0.01)负相关关系。结构方程模型结果显示，稳定性有机碳组分与优势细菌门类间存在

直接和间接作用。【结论】锡林河流域土壤稳定性有机碳组分及优势细菌门类存在陆向分布特征，

稳定性有机碳的升高与芽单胞菌门、酸杆菌门、放线菌门有关，其降低与拟杆菌门的增加有关。 
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Abstract: [Objective] To explore the landward distribution and association of the soil stable organic 
carbon (SOC) fractions and dominant bacterial phyla. [Methods] Along the gradient from the long-term 
flow with no plant (Np) or Juncellus serotinus (Js), seasonal flow with Juncus effusus (Je) and 
Potentilla anserina (Pa) to long-term no-flow with Leymus chinensis (Lc) and Stipa grandis (Sg), we 
collected soil samples in wetland and dryland from Xilin River Basin. We detected the content of SOC 
fractions [fulvic acid (FA), humic acid (HA), and humin (HM)] in different vegetation zones with the 
method recommended by International Humic Substances Society (IHSS). Meanwhile, we checked the 
relative abundance of dominant bacterial phyla by high-throughput sequencing of 16S rRNA gene. 
Furthermore, we analyzed the association between SOC fractions and dominant bacterial phyla based on 
Pearson’s correlation analysis, redundancy analysis (RDA), variation partitioning analysis (VPA), and 
structural equation modeling (SEM). [Results] The SOC fractions (FA, HA, HM), Acidobacteria, 
Actinobacteria, and Gemmatimonadetes demonstrated the landward distribution with an increasing trend, 
and peaked in the dryland zone from the long-term no-flow area, whereas Bacteroidetes showed the 
landward distribution with a decreasing trend. As the dominant bacterial phyla in dryland zone from the 
long-term no-flow area, Gemmatimonadetes, Acidobacteria, and Actinobacteria showed significantly 
(P<0.05 or P<0.01) positive correlation with HA and HM. As the dominant bacterial phyla in wetland 
zone from long-term flow and seasonal flow areas, Bacteroidetes had a significantly (P<0.01) negative 
correlation with FA, HA, and HM. SEM revealed the direct and indirect links between SOC fractions and 
dominant bacterial phyla. [Conclusion] SOC fractions and dominant bacterial phyla exhibit obvious 
landward distribution in Xilin River Basin. The increase of soil SOC fractions is associated with the 
increase of Gemmatimonadetes, Acidobacteria, and Actinobacteria, and the decrease of Bacteroidetes. 

Keywords: stable organic carbon fractions; dominant bacterial phyla; landward distribution; association 
 

土壤圈有机碳是地球表层系统最大的碳库

(约 1 550 Gt)，高于生物圈碳库(560 Gt)和大气

圈碳库 (760 Gt)的总和 [1] 。腐殖物质 (humic 
substances)被认为是表征稳定性有机碳 (stable 
organic carbon，SOC)的重要功能指标[2]，依据

耐酸碱性可区分为最稳定的胡敏素 (humin，
HM)、较稳定的胡敏酸(humic acid，HA)和次稳

定的富里酸(fulvic acid，FA)等组分[2]。腐殖物

质组分及含量差异与土壤类型、植被类型及水

分变化等有关[2–4]，并随着土地利用变化、耕作

方式、施肥措施的变化表现出时空分布的异质性

特征[3–4]。Mielnik 等用高敏感性荧光光谱检测技

术证明，腐殖物质组成在 30 年内未发生变化，

但弃耕后土壤湿度降低会影响土壤有机质腐殖
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化的方向[5]。大量的研究证明，腐殖物质广泛分

布在水体[6–7]、湿地[8]、旱地[9–11]土壤中。但关

于腐殖物质在由水及陆这一环境梯度下如何分

布的研究极为匮乏。这给局域、区域、全球尺

度下准确评估土壤稳定性有机碳的陆向分布动

态及碳达峰水平带来不便。  
微生物群落在维持土壤圈 FA、HA、HM 与

大气圈 CH4、CO2 平衡及驱动稳定性碳库与活

性碳库转化等方面发挥杠杆作用[3,12]。其中变形

菌门是腐殖物质的主要降解菌，而变形菌门、放

线菌门、拟杆菌门和厚壁菌门是 HA 的主要降解

菌[13]。湖泊沉积物中变形菌门等优势门类能促进

HA 逐级转化为 FA、芳香族化合物和溶解性有机

物[14]。Trap 等研究山毛榉 4 个林龄时间序列下形

态未变化、碎片化、完全变化的枯落物和土壤微

生物群落的关系，发现枯落物的形态与细菌群落

功能多样性存在显著相关性[15]。可见，细菌群落

组成功能变化与土壤腐殖物质组分的转化有关。 
锡林河流域是蒙古高原半干旱区最具代表

性的生态系统类型，集水生、湿生、旱生环境

于一体[16]，是研究陆向分布的“天然实验室”。

研究文选择长期性水流、季节性水流、长期性

无水流代表陆向梯度，选择 FA、HA、HM 代

表稳定性有机碳组分，研究局域尺度下土壤稳

定性有机碳组分及主要细菌门类的陆向分布特

征及其相关性，为解析区域及全球尺度下土壤

稳定性有机碳转化及其与微生物功能群的关系

提供科学思路，亦可为土壤圈碳封存能力和大

气圈含碳温室气体减排提供科学导向。 

1  材料与方法 
1.1  研究区概况与样品的采集 

研究区位于中国科学院内蒙古草原生态系

统 定 位 研 究 站 附 近 的 锡 林 河 湿 地 及 羊 草

(Leymus chinensis)和大针茅(Stipa grandis)典型

草原旱地(表 1)，锡林河湿地植被主要包括长期

性水流区水莎草(Juncellus serotinus)、季节性水流

区灯芯草(Juncus effusus)和鹅绒委陵菜(Potentilla 
anserina)[16]。该区气候为中温带半干旱大陆性季

风气候，四季分明，年平均降雨量 296.3 mm，近

60年的年均温2.6 °C，最高月份(7月)均温22.4 °C，

最低月份(1 月)均温–21 °C[16]。 
采样时间为 2020 年 7 月 5 日，沿着由水及

陆的方向依次采集长期性水流区无植被带(Np)
和水莎草样带(Js)湿地土壤，季节性水流区灯芯

草样带(Je)和鹅绒委陵菜样带(Pa)湿地土壤，长

期性无水流区羊草样带(Lc)和大针茅样带(Sg)
旱地土壤(表 1)。每个植被带沿河流流向分别 

 
表 1  锡林河流域不同植被带土壤样品信息 
Table 1  Information of soil samples from different vegetation zones in Xilin River Basin 
Soil code Vegetation type Hydrographic features Habitat features Soil texture Latitude (N) Longitude (E) Altitude/(m) 
Np No plant Long-term flow Wetland Sand 43°36′36″ 

43°45′32″ 
116°41′08″ 
116°41′19″ 

1 164 
1 167 

Js Juncellus serotinus Silt loam 43°37′33〞 
43°37′37″ 

116°41′08″ 
116°41′19″ 

1 163 
1 166 

Je Juncus effusus Seasonal flow Wetland Sand 43°36′36″ 
43°37′31″ 

116°41′06″ 
116°41′07″ 

1 169 
1 174 

Pa Potentilla anserina Silt loam 43°36′35″ 
43°37′40″ 

116°39′25″ 
116°41′12″ 

1 178 
1 185 

Lc Leymus chinensis Long-term no-flow Dryland Loam 43°33′4″ 
43°37′41″ 

116°40′22″ 
116°41′22″ 

1 186 
1 188 

Sg Stipa grandis Silt loam 43°32′33″ 
43°35′56″ 

116°33′30″ 
116°44′20″ 

1 195 
1 201 
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采集 3 份 0–10 cm 表层土壤样品，6 个植被带

共 18 份土样。样品装入无菌塑封袋冰上保存运

回实验室。样品的保存及预处理过程参考文献[14]
的方法，部分样品室温风干后用于 SOC 组分的

检测，部分样品–80 °C 冷冻后用于微生物的分

子生物学分析。 

1.2  稳定性有机碳组分的提取及检测  
本文选择腐殖物质中富里酸 FA、胡敏酸

HA、胡敏素 HM 3 种代表 SOC 组分，其提取

检 测 参 考 国 际 腐 殖 物 质 协 会 (International 
Humic Substances Society，IHSS)推荐的方法，

具体操作步骤如下。 
1.2.1  土壤 SOC 的预处理 

称取 5.00 g 过 0.25 mm 筛的土样于 100 mL
塑料离心管中，加入 30 mL 蒸馏水(水土比为

6:1)，在 70 °C 恒温水浴振荡器上振荡 1 h，再

以 3 500 r/min 离心 15 min 后弃去上清液，保留

沉淀。  
1.2.2  三种 SOC 组分的提取 

向上述沉淀中加入 30 mL 0.1 mol/L NaOH

与 0.1 mol/L Na4P2O7 混合液，在 70 °C 恒温水浴

振荡器上振荡 1 h，以 3 500 r/min 离心 15 min，

将上清液用中速定量滤纸过滤到 50 mL 容量瓶

中，用 10 mL 0.1 mol/L NaOH 与 0.1 mol/L 

Na4P2O7 混合液清洗残渣 2 次，将清洗液合并到

50 mL 容量瓶中，用蒸馏水定容。此溶液即为

FA 和 HA 共存的腐殖酸，残渣即为 HM。吸取

上述腐殖酸 30 mL，用 0.5 mol/L H2SO4 溶液调

节 pH 至 1.0–1.5，65 °C 下保温 1.5 h，室温静置

过夜确保 HA 完全沉淀，用中速定量滤纸过滤获

得滤液 FA。用 0.025 mol/L H2SO4溶液洗涤沉淀 3

次获得沉淀 HA，用 0.050 mol/L NaOH 溶液溶解并

定容至 50 mL 容量瓶中。 
1.2.3  三种 SOC 组分的测定 

使用总有机碳/总氮分析仪(multi N/C 3 100，

Analytik Jena AG)测定 FA、 HA 溶液的含     
碳量；使用重铬酸钾外加热法测定 HM 的含  
碳量。 

1.3  土壤细菌门类的检测及生物信息学分析 
按 照 FastDNA Spin Kit for Soil (MP 

Biomedicals)说明书提取土壤样品中微生物总

DNA。细菌 16S rRNA 基因 PCR 扩增引物为细

菌 V3–V4区的 338F (5′-ACTCCTACGGGAGGC 
AGCA-3′)和 806R (5′-GGACTACHVGGGTWTC 
TAAT-3′)[14]。具体扩增反应体系和工作条件见

文献 [14]。依托北京百迈客生物科技有限公  
司 Illumina MiSeq PE300 测序平台进行高通量

测序。 
使用 Trimmomatic 软件删除测序接头、非

特异性扩增片段、模糊碱基、单碱基高重复区

及长度过短的序列以获得高质量序列；使用

Flash 软件将双端测序的基因序列进行拼接。运

用 UPARSE 软件在 97%相似度的水平上对可操

作分类单元(operational taxonomic unit，OTU)
进行聚类分析，同时剔除嵌合体。使用 RDP 
classifier 对每个 OTU 中的序列进行分类学注

释，总共获得 36 个细菌门类。运用 SILVA 数

据库将全部样品获取的 36 个细菌门类在每份

样品中分配的门类及其对应的序列数进行组成

的划分和相对丰度的计算。最后基于单个门类

在所有样品中的最高相对丰度(≥4.96%)抽选出

最优势的 8 个细菌门类进行分析。所有测序数据

已上传至 NCBI 数据库，序列号为 SRR8835404– 
8835405、8835408、8835410、8835412–8835413、
8835419、8835421–8835425、8835427–8835429、
8835432、8835434–8835435。 

1.4  数据的统计与分析 
使用 Excel 2010 进行基本数据的处理和表

格制作，使用 Origin 2021 进行柱状图的绘制。

使用 SPSS 26.0 进行单因素方差分析(analysis of 
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variance，ANOVA)以及 SOC 组分与单一细菌门

类的 Pearson 相关性分析。使用 CANOCO 5.0 
(Biometris-Plant Research International，Wageningen)
对不同植被带 SOC组分与优势细菌门类进行多

重相关的冗余分析(redundancy analysis，RDA)，
通过 CANOCO 5.0 的变异权重分析(variation 
partitioning analysis，VPA)计算影响不同植被带

SOC 组分陆向分布的单个细菌门类的解释度。

基于 R 语言 ggcor 程序包和 corrplot 程序包[17]

生成 Pearson 相关性矩阵，同步利用 dplyr 程序

包进行 Mantel 检验；利用 lavaan 程序包[18]构建

结构方程模型 (structural equation modeling，

SEM)。 

2  结果与分析 
2.1  锡林河流域不同植被带土壤稳定性有

机碳组分的陆向分布特征 
沿着长期性水流、季节性水流、长期性无

水流的陆向梯度，SOC 组分 FA 的含量呈现大

致升高的波状分布趋势，在长期性水流的无植

被 样 带 Np 湿 地 土 壤 中 分 布 的 含 量  
[(0.93±0.01) mg/kg]显著(P<0.05)低于其他 5 个

植被带土壤[(1.41±0.01)–(1.75±0.03) mg/kg]，但

在 5个植被带湿地或旱地土壤间 FA含量差异不

显著(P>0.05)(图 1)。 
SOC 组分 HA 的含量沿着长期性水流、季

节性水流、长期性无水流的陆向梯度呈现逐渐

升 高 的 分 布 趋 势 ， 且 在 长 期 性 水 流 区

[(0.47±0.02)–(0.59±0.02) mg/kg]、季节性水流区

[(1.11±0.02)–(1.52±0.10) mg/kg]、长期性无水流

区 [(1.90±0.05)–(1.92±0.04) mg/kg]三者间存在

显著性差异(P<0.05)，但长期性水流区无植被带

Np 与水莎草样带 Js 间、季节性水流区灯芯草

样带 Je 和鹅绒委陵菜样带 Pa 间，长期性无水

流区羊草样带 Lc 和大针茅样带 Sg 间 HA 含量

差异不显著(P>0.05)(图 1)。 
SOC 组分 HM 的含量沿着长期性水流、季节

性水流、长期性无水流的陆向梯度呈现先升高后

降低再逐渐升高的分布趋势，在长期性无水流区

羊草样带 Lc 和大针茅样带 Sg 旱地土壤中 HM 的

含量[(15.71±0.08) mg/kg 和(15.77±0.02) mg/kg]显
著(P<0.05)高于其他 4个样带湿地土壤中HM的

含量[(1.69±0.02)–(5.07±0.70) mg/kg]，且季节性

水流的灯芯草样带 Je 湿地土壤中 HM 的含量

[(1.69±0.02) mg/kg]显著(P<0.05)低于长期或季

节性水流的其他 3 个植被带湿地中 HM 的含量

[(1.88±0.01)–(5.07±0.70) mg/kg] (图 1)。 

2.2  锡林河流域不同植被带土壤优势细菌

门类的陆向分布特征 
沿着长期性水流、季节性水流、长期性无

水流的陆向梯度，变形菌门(Proteobacteria)、
厚壁菌门(Firmicutes)、绿弯菌门(Chloroflexi)的
相对丰度呈现先升高后降低的分布趋势；拟杆

菌门的相对丰度呈现逐渐降低的分布趋势；酸

杆菌门(Acidobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)
和疣微菌门(Verrucomicrobia)的相对丰度大致

呈现先降低后升高的分布趋势；芽单胞菌门

(Gemmatimonadetes)的相对丰度呈现大致升高

的分布趋势(图 2)。其中，变形菌门的相对丰度

在季节性水流区鹅绒委陵菜样带 Pa 湿地土壤

中达到峰值(51.27%±6.20%)，且显著(P<0.05)
高于长期性水流区 Np 与 Js 和无水流区大针茅

样带 Sg；厚壁菌门和绿弯菌门的相对丰度均在

季节性水流区灯芯草样带 Je 湿地土壤中达到峰

值(4.87%±0.09%和 8.81%±0.19%)，且显著

(P<0.05)高于长期性水流区 Np 和无水流区羊草

样带 Lc 与大针茅样带 Sg；拟杆菌门的相对丰

度在长期性水流区无植被样带 Np 湿地土壤中

达到峰值(30.00%±1.48%)，且显著(P<0.05)高于

其他 5 个植被带；芽单胞菌门和疣微菌门的相 
 
 
 



 

 

 

2394 Wang Runbo et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2022, 62(6) 

 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516 

 

 
图 1  锡林河流域不同植被带土壤稳定性有机碳组分的陆向分布特征 
Figure 1  The landward distribution characteristics of the soil stable organic carbon (SOC) fractions from 
different vegetation zones in Xilin River Basin. The same and different lowercase letters respectively 
indicated insignificant (P>0.05) and significant (P<0.05) differences of samples which were determined by 
one-way analysis of variance (ANOVA) followed by Games-Howell’s test.  
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图 2  锡林河流域不同植被带土壤优势细菌门类的陆向分布特征 
Figure 2  The landward distribution characteristics of the soil dominant bacterial phyla from different 
vegetation zones in Xilin River Basin. The same and different lowercase letters respectively indicated 
insignificant (P>0.05) and significant (P<0.05) differences of samples which were determined by one-way 
analysis of variance (ANOVA) followed by Dunnett’s test.  
 

对丰度均在长期性无水流区羊草样带 Lc 旱地

土壤中达到峰值(4.48%±1.03%和 8.82%±4.00%)，
且显著(P<0.05)高于季节性水流区灯芯草 Je 和

鹅绒委陵菜 Pa 样带；放线菌门和酸杆菌门的相对

丰度均在长期性无水流区大针茅样带Sg旱地土壤

中达到峰值(9.63%±1.18%和 27.30%±0.80%)，且

显著(P<0.05)高于季节性水流区灯芯草 Je 和鹅

绒委陵菜 Pa 样带(图 2)。 

2.3  锡林河流域不同植被带土壤稳定性有

机碳组分与优势细菌门类的相关性 
Pearson 相关性分析结果(表 2)显示，稳定性

有机碳 SOC 组分中 FA 含量与芽单胞菌门和拟

杆菌门的相对丰度分别存在极显著(P<0.01)正
相关和负相关关系；SOC 组分中 HA 及 HM 含量

与酸杆菌门(P<0.01 及 P<0.01)、放线菌门(P<0.05
及 P<0.01)、芽单胞菌门(P<0.01 及 P<0.01)、疣

微菌门(P>0.05 及 P<0.01)的相对丰度均存在正

相关关系；与拟杆菌门(P<0.01 及 P<0.01)、厚壁

菌门(P>0.05 及 P<0.05)、绿弯菌门(P>0.05 及

P>0.05)的相对丰度存在负相关关系；三类 SOC
组分的含量与芽单胞菌门的相对丰度均呈极显

著(P<0.01)正相关关系；SOC 组分的含量与变形

菌门的相对丰度呈现不显著(P>0.05)的正相关

关系(FA 及 HA)及负相关关系(HM)。 
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表 2  土壤稳定性有机碳组分与优势细菌门类的 Pearson 相关性  
Table 2  Pearson correlation between soil stable organic carbon (SOC) fractions and dominant bacterial 
phyla 

Biotic factors 
Stable organic carbon (SOC) 

Fulvic acid (FA) Humic acid (HA) Humin (HM)  
Proteobacteria 0.396 0.170 –0.259 
Bacteroidetes –0.663** –0.945** –0.702** 
Firmicutes 0.188 –0.427 –0.484* 
Chloroflexi 0.379 –0.157 –0.340 
Acidobacteria 0.100 0.761** 0.762** 
Actinobacteria –0.041 0.578* 0.757** 
Gemmatimonadetes 0.591** 0.825** 0.806** 
Verrucomicrobia –0.294 0.338 0.611** 

*: correlation was significant at the 0.05 level (2-tailed); **: correlation was significant at the 0.01 level (2-tailed). 
 

SOC 组分与优势细菌门类的 RDA 结果(图
3A)显示，第一排序轴的解释度高达 92.17%。

VPA 结果(图 3B)显示，芽单胞菌门、拟杆菌门、

酸杆菌门、放线菌门对 3 类 SOC 陆向变异的

绝对解释度分别为 71.8%、54.0%、50.3%、

45.9%。SOC 组分与优势细菌门类的 Mantel 检

验结果(图 4)与 Pearson 相关性分析结果一致，

例如 3 类 SOC 组分含量与拟杆菌门的相对丰

度存在极显著 (P<0.01)相关性。综上，芽单   
胞菌门、拟杆菌门、酸杆菌门、放线菌门是   
影响 3 类 SOC 组分陆向分布的重要细菌门类

(图 3B)。 
 

 
 

图 3  土壤稳定性有机碳组分与优势细菌门类的冗余分析(A)和变异权重分析(B) 
Figure 3  Redundancy analysis (RDA) (A) and variation partitioning analysis (VPA) (B) between the soil 
stable organic carbon (SOC) fractions and dominant bacterial phyla. 
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图 4  土壤稳定性有机碳组分与优势细菌门类的 Mantel 检验及优势细菌门类间的 Pearson 相关性分析 
Figure 4  Mantel test between the soil stable organic carbon (SOC) fractions and dominant bacterial phyla as 
well as Pearson correlation analysis between dominant bacterial phyla. 
 

基于图 3B VPA 结果抽选出最重要的 4 个

细菌门类进行 SEM 拟合分析(箭头的直接和间

接指向分别定义为直接和间接作用、路径系数

的大小定义为重要值、箭头的绿色和红色分别

代表正相关性和负相关性)，发现芽单胞菌门对

3类 SOC组分的陆向分布异质性发挥正向(绿色

线条)的直接作用，路径系数分别为 FA=0.58、
HA=0.12、HM=0.27；拟杆菌门对 3 类 SOC 组

分的陆向分布异质性发挥负向(红色线条)的直

接作用，路径系数分别为 FA=–0.52、HA=–0.72、
HM=–0.41；放线菌门对 SOC 组分 HA 和 HM
的陆向分布异质性发挥正向(绿色线条)的直接

作用，路径系数分别为 HA=0.12 和 HM=0.65，
对 SOC 组分 FA 的陆向分布异质性发挥负向(红
色线条)的直接作用，路径系数为 FA=–0.21；酸

杆菌门对 3 类 SOC 组分的陆向分布异质性也发

挥直接作用(图 5)。芽单胞菌门、拟杆菌门、酸

杆菌门、放线菌门还可通过细菌与细菌的相互 
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图 5  土壤稳定性有机碳组分与优势细菌门类的结构方程模型 
Figure 5  Structural equation modeling (SEM) between the soil stable organic carbon (SOC) fractions and 
dominant bacterial phyla. 
 
作用对 3 类 SOC 组分陆向分布异质性发挥间接

作用。 

3  讨论 
3.1  锡林河流域不同植被带土壤稳定性有

机碳组分的陆向分布特征 
托坎廷斯(Tocantins)南部不同植被类型土

壤 SOC 组分的分布存在空间异质性，FA、HA
和HM的分布特征为森林区>牧草区>农田区[19]；

阿根廷草地种植大豆后土壤 FA和 HA组分明显

低于对照草地土壤 [20]。这些研究结果为本文

FA、HA 和 HM 随着植被带变化产生波动的陆

向分布趋势提供了科学依据。迄今为止，关于

土壤 SOC 组分 FA、HA 和 HM 的陆向分布规律

尚无定论。本研究首次发现沿着长期性水流、

季节性水流、长期性无水流的陆向梯度，FA、

HA 和 HM 分别呈现大致升高、逐渐升高、先

升后降再升高的分布趋势。推测锡林河流域内

FA、HA 和 HM 的陆向分布和生态水文特征有

关，长期性水流和季节性水流的湿地土壤环境

不利于 SOC 组分的储存，长期性无水流的旱地

土壤环境有利于 SOC 组分的储存。 
锡林河流域土壤 SOC 组分中，HM 明显高

于 HA 或 FA 的含量，这和文献[21]报道的 HM
是土壤 SOC 主要组分的研究结果是一致的，说

明 HM 是锡林河流域湿地及旱地土壤 SOC 的主

要组分。阿根廷天然草地种植大豆对土壤最稳

定 HM 组分的影响不大，但对较稳定 HA 和次

稳定 FA 组分的影响较大[20]，证明 HM 自身作

为 SOC 中结构最复杂、最稳定的组分不易被分

解[22]，而 HA 或 FA 因自身结构相对简单、稳

定性低则容易被分解[23]。 

3.2  锡林河流域不同植被带土壤优势细菌

门类的陆向分布特征 
沿着长期性水流、季节性水流、长期性无

水流的陆向梯度，锡林河流域湿地及旱地土壤

优势细菌门类具有明显的陆向分布特征。变形

菌门是自然界中多样性最为丰富、分布最为广
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泛的细菌门类之一[24–25]，这与本研究中变形菌

门的相对丰度明显高于其他细菌门类且广泛分

布在锡林河流域各个植被带土壤中的结果一

致。Filippidou 等[26]和 Trivedi 等[27]研究证实厚

壁菌门微生物形成的芽孢能耐受干湿交替环

境，这为本研究变形菌门、厚壁菌门和绿弯菌

门是锡林河流域季节性水流区最优势细菌门类

的结果提供了直接和间接的科学依据。原因可

能与干湿交替环境下这些菌大量繁殖[28–29]及其

产生的遗留效应(legacy effect)[30]有关。拟杆菌

门是锡林河流域长期性水流区寡营养[16]土壤中

最优势的细菌门类，这与拟杆菌门最适于印度

洋寡营养地表水生境的研究结果具有相似性[31]；

放线菌门、酸杆菌门、芽单胞菌门、疣微菌门

是锡林河流域长期性无水流区羊草和大针茅旱

地土壤中最优势的细菌门类。这与放线菌门最

适于智利阿卡塔马沙漠土壤的研究结果相似[32]，

也与放线菌门、酸杆菌门、芽单胞菌门、疣微

菌门主要分布于祁连山草原旱地土壤的研究结

果相似[33]。据报道，芽单胞菌门在水分含量较

低的环境中更具优势[34]，这为锡林河流域芽单

胞菌门沿由水及陆的方向呈现出逐渐升高的分

布特征提供了科学支撑。 

3.3  锡林河流域不同植被带土壤稳定性有

机碳组分与优势细菌门类的相关性 
土壤有机碳组分与细菌群落的相互作用具

有重要的生物地球化学意义。Kulikova 等研究

证实变形菌门是腐殖物质等 SOC组分的主要降

解菌，而变形菌门、放线菌门、拟杆菌门和厚

壁菌门是 HA 的主要降解菌[13]。内陆河水陆交

汇处变形菌门、拟杆菌门、放线菌门、疣微菌

门与腐殖物质的降解密切相关[35]。这为本研究

FA、HA、HM 稳定性有机碳组分均与拟杆菌门

呈现极显著(P<0.01)相关性以及 HA、HM 与放

线菌门分别呈显著(P<0.05)、极显著(P<0.01)相

关性的结果提供了科学支撑，推测锡林河流域

拟杆菌门及放线菌门与土壤 SOC的转化密切相

关。研究表明，酸杆菌门微生物分泌的胞外多

糖是腐殖物质形成的前体物[36]，间接说明酸杆

菌门与腐殖物质类 SOC 的转化有关。这为本研究

HA、HM 稳定性有机碳组分均与酸杆菌门呈现极

显著(P<0.01)相关性的结果提供了间接依据。 
相比于非腐殖物质中蛋白质和氨基酸等不

稳定性有机碳组分，腐殖物质等 SOC 组分与细

菌群落的相互作用关系更为复杂[35]。这为本研

究结构方程模型(图 5)拟合的直接作用与间接

作用、正相关性(绿色线条)与负相关性(红色线

条)及路径系数 r 值大小提供了科学支撑。例如，

芽单胞菌门对 FA (r=0.58)，拟杆菌门对 FA、HA、

HM (r=0.52、–0.72、–0.41)，放线菌门对 HM 
(r=0.65)等 SOC 组分的陆向分布异质性均发挥

直接作用(图 5)。这和内陆河水陆交汇处微生物

代谢与有机碳组分降解有直接联系[35]的研究结

果具有相似性。本研究发现芽单胞菌门、拟杆

菌门、酸杆菌门、放线菌门还可通过细菌之间

的相互作用对 3 类 SOC 组分的陆向分布异质性

发挥间接作用。关于锡林河流域优势细菌门类

的代谢特征与 SOC组分之间存在直接或间接作

用有待于后续相关研究证实。  
干湿交替的土壤环境下，微生物群落结构

的变化[37]会促进有机碳的分解及CO2的排放[38]。

在内陆河水陆交汇处、河口区及水源地有机碳

组分存在差异的情况下，不同细菌的响应和代

谢功能存在差异[35]。例如，变形菌门中鞘氨醇

单胞菌(Sphingomonas)成员作为内陆河水陆交

汇处(干湿交替环境)的指示性细菌直接参与有

机碳的降解过程[35]。这为锡林河流域季节性水

流区湿地土壤变形菌门为最优势的类群但 SOC
含量相对低的研究结果提供了间接依据。内陆

河水陆交汇处的腐殖物质等 SOC组分能诱导激
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活细菌参与的脂质代谢[35]，但优势细菌类群如

何参与 SOC和非稳定性有机碳的代谢转化尚不

明晰，有待于后续研究。 

4  结论 
锡林河流域湿地旱地土壤稳定性有机碳

FA、HA 和 HM 沿着长期性水流、季节性水流、

长期性无水流的陆向梯度分别呈现大致升高、

逐渐升高、先升后降再升高的分布趋势，主要

分布在长期性无水流区羊草及大针茅旱地土壤

中；变形菌门、厚壁菌门、绿弯菌门呈现先升

高后降低的陆向分布趋势；拟杆菌门呈现逐渐

降低的陆向分布趋势；酸杆菌门、放线菌门和

疣微菌门大致呈现先降低后升高的陆向分布趋

势；芽单胞菌门呈大致升高的陆向分布趋势。

芽单胞菌门、酸杆菌门和放线菌门与土壤 SOC
组分存在直接和间接的正相关性；拟杆菌门与

土壤 SOC 组分存在直接和间接的负相关性。优

势细菌门类对稳定性碳积累和分解的作用机制

尚不明晰，有待后续研究证实。 
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