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摘  要：【背景】甲烷氧化菌在维持湿地生态系统碳平衡方面发挥着重要作用，青海湖高寒湿地具

有十分重要的生态地位，但目前有关该地区甲烷氧化菌的研究相对较少。【目的】探究不同类型高寒

湿地土壤甲烷氧化菌的群落特征与驱动因素。【方法】以青海湖流域内的小泊湖沼泽湿地、鸟岛湖滨

湿地、瓦颜山河源湿地为研究对象，通过高通量测序技术对土壤甲烷氧化菌进行检测。【结果】3 种

不同类型高寒湿地土壤甲烷氧化菌的优势菌门均为变形菌门(Proteobacteria)。鸟岛湖滨湿地与瓦颜

山河源湿地的甲烷氧化菌 α 多样性存在显著差异(P<0.05)，而小泊湖沼泽湿地与二者的甲烷氧化菌

α 多样性的差异不显著(P>0.05)。LEfSe 分析表明，不同类型高寒湿地共存在 40 个差异菌群，尤以

瓦颜山河源湿地差异菌群数量最多，从门到属水平均存在显著差异。冗余分析(redundancy analysis, 
RDA)表明，甲烷氧化菌菌群变化的主要驱动因子为土壤温度、土壤水分、电导率。【结论】整体

而言，青海湖 3 种类型高寒湿地土壤理化性质及甲烷氧化菌群落多样性均存在差异，且部分菌群

的相对丰度具有显著性差异(P<0.05)。 
关键词：高寒湿地；甲烷氧化菌；微生物群落  
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Abstract: [Background] Methane-oxidizing bacteria play a role in maintaining the carbon 
balance of wetland ecosystems. Qinghai Lake alpine wetland has an important ecological status, 
while the methane-oxidizing bacteria in this area remain to be studied. [Objective] To explore 
the community characteristics and driving factors of methane-oxidizing bacteria in different 
types of alpine wetlands. [Methods] The methane-oxidizing bacteria in Xiaobo Lake swamp 
wetland, Bird Island lakeside wetland, and Wayanshan river source wetland were detected by 
high-throughput sequencing. [Results] The dominant phylum of methane-oxidizing bacteria in 
the three alpine wetlands was Proteobacteria. The alpha diversity of methane-oxidizing bacteria 
was different between Bird Island lakeside wetland and Wayanshan river source wetland 
(P<0.05), while it was similar between Xiaobo Lake swamp wetland and other two wetlands 
(P>0.05). The linear discriminant analysis effect size (LEfSe) revealed 40 differential microbial 
taxa between different types of alpine wetlands, and Wayanshan river source wetland had the 
most differential microbial taxa from the phylum to genus level. The redundant analysis showed 
that the main factors influencing the community structure of methane-oxidizing bacteria were 
soil temperature, soil moisture, and electrical conductivity. [Conclusion] The soil physical and 
chemical properties, methane-oxidizing bacterial diversity, and the relative abundance of 
several bacterial taxa (P<0.05) have differences among the three alpine wetlands around 
Qinghai Lake. 
Keywords: alpine wetland; methane-oxidizing bacteria; microbial community 
 

甲烷(CH4)是第二大温室气体，虽然在大气

中的浓度低于 CO2，但在 20 年时间尺度内的

增温潜势是 CO2 的 86 倍[1]，对全球气候变暖

的贡献约为 30%[2]。由于人类活动的加剧，自

2007 年以来，大气中的 CH4 浓度一直呈增加趋

势，到 2021 年，全球大气 CH4 平均浓度达到了

1.895 mg/L，是工业化前水平的 3 倍左右[3]。研

究发现，全球气候变暖可能正在形成一种正反

馈机制，这将促使更多的 CH4 释放，导致气温

的升高更加难以控制，生态系统的稳定性遭到
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破坏，从而更进一步推动全球气候变化[4-5]。因

此，削减 CH4 排放量的研究成为科学研究界的

难点与热点。 
大气中 CH4 的排放源主要包括人为源与自

然源，其中湿地是 CH4 最大的自然排放源，贡

献了所有自然 CH4 排放源的 70%[6]。有研究发

现，由于高海拔或者高纬度地区长期处于低温

环境，微生物活动受限，植物枯落物不易分解，

生态系统同化的有机碳可以长期储存于地下根

系和土壤中，所以高海拔或者高纬度的生态系

统可能是重要的碳汇[7]。Chen 等[8]的研究同样

发现，青藏高原自然生态系统总体上从 2000 年

以来一直发挥着净碳汇和 CH4 源的作用，其中

湿地和水体的 CH4 排放贡献了整个高原的 90%
以上。高寒湿地是青藏高原的典型自然生态系

统，对气候变化的响应尤为敏感 [9]。在未来气

温持续升高的情况下，高寒湿地生态系统的氮

限制、植物生长的温度限制、土壤微生物的碳

限制和土壤水分限制得以缓解，但随之而来的

冰川和冻土的融化又会导致生态系统碳氮的损

失，这些变化的相互作用可能会造成高寒湿地

生态系统源与汇的转化[8]。 
土壤中的甲烷氧化菌是大气 CH4 的最大生

物汇，能够利用 CH4 作为唯一的碳源和能源生

存，在调节大气 CH4 浓度平衡方面发挥着重要

作用[10]。研究表明，甲烷氧化菌对湿地 CH4 的

清除贡献高达 10%−60%[2]，而在厌氧区域产生

的内源高浓度 CH4 更是有 80%在排放至大气前

被甲烷氧化菌所消耗[11]。因此，甲烷氧化菌对

于维持生态系统碳平衡及减缓温室效应有着重

要的意义。青海湖位于青藏高原东北部，是许

多珍稀动物栖息、迁徙、越冬的场所，也是我

国高寒湿地的典型代表，在阻止西部荒漠化向东

蔓延、维护生态安全等方面发挥着关键作用[12]。

青海湖高寒湿地具有极其重要的生态地位，但

目前有关该地区甲烷氧化菌的研究相对较少。因

此，本研究采用高通量测序技术来探究青海湖不

同类型高寒湿地甲烷氧化菌群的群落特征，以期

为更深入地认识高寒湿地甲烷氧化机制及其在

碳循环中发挥的作用提供基础数据。 

1  材料与方法 
1.1  研究区域概况 

在青藏高原东北部的青海湖流域内进行研

究，所选区域为不同类型的高寒湿地。研究

区 1 是位于青海湖东部的小泊湖沼泽湿地

(36°42′N, 100°46′E)，海拔 3 212−3 221 m，气候类

型为高原大陆性气候，年平均气温−4.6−1.0 ℃，

年降水量 291−575 mm，主要集中在 5−9 月份，远

低于年蒸发量；该区土壤为水成性隐域性土壤，

以沼泽土和草甸土为主；植被优势种为华扁穗

(Blysmus sinocompressus)、小嵩草(Kobresia parva)
等[13]。研究区 2 是位于青海湖西北部的鸟岛湖

滨湿地(37°04′N, 99°54′E)，海拔 3 194−3 226 m，

气候类型为高原半干旱高寒气候[14]，年平均气

温−0.7 ℃，极端气温最高为 28 ℃，最低为

−31 ℃；年均降水量 322.7 mm，主要集中在  
6−8 月份，低于年蒸发量[15]；该区的土壤类型

为干润砂质新成土，植被优势种为青甘韭(Allium 
przewalskianum) 、 披 针 叶 黄 华 (Thermopsis 
lanceolala)、赖草 (Leymus secalinus)、藏龙蒿

(Artemisia waltonii)、早熟禾(Poa annua)等[16]。

研究区 3 是位于青海湖北部的瓦颜山河源湿地

(37°43′N, 100°08′E)，海拔 3 720−3 850 m，气候

类型为高原大陆性气候，年平均气温为−3.3 ℃，

年均降水量为 420.4 mm，主要集中在 5−9 月份；

该区的土壤类型为泥炭沼泽土，植被优势种为

小嵩草(Kobresia parva)[17]。 

1.2  主要试剂和仪器 
PowerSoil DNA Isolation Kit，MoBio 公司；
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AxyPrep PCR 纯化试剂盒，Axygen 公司。PCR
仪，ABI 公司；测序仪，Illumina 公司；NanoDrop 
2000 分光光度计，Thermo Scientific 公司；土

壤温度计，河北省武强县立诚仪器仪表厂；土

壤水分仪，兴化市优科仪器仪表有限公司；元

素分析仪，WELL GROUP 公司；pH 计，上海

越平科学仪器(苏州)制造有限公司；电导率仪，

上海越平科学仪器(苏州)制造有限公司。 

1.3  样品采集 
选择在 2020 年 6 月上旬进行土壤样品的采

集与处理。分别选取小泊湖沼泽湿地(Bck)、鸟

岛湖滨湿地 (Nck)、瓦颜山河源湿地 (Wck)的  
5 个样方(5 个重复)，利用直径 4.5 cm 的土钻在

每个样方内按照五点取样法采集 0−10 cm的土壤

样品。采集的土壤样品经过人工挑出石块、植

物残体后，混匀过 2 mm 筛。一部分筛分后的土

壤样品装入 10 mL 的 EP 管保存，标记后置于液

氮罐中，用于土壤甲烷氧化菌的高通量测序，

另一部分用于土壤理化性质的测定。 

1.4  土壤 DNA 提取与高通量测序 
称取 0.5 g 土壤样品，将样品稀释到 1 ng/μL

后按照 Powersoil DNA Isolation Kit 的使用说明

进行土壤样品 DNA 的提取。利用 NanoDrop 
2000 分光光度计来评估提取 DNA 的浓度和纯

度，使用 1%琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 的提取

质量，质检合格的 DNA 存于−20 ℃待用[18]。使

用 pmoA 基因的特异引物 A189F (5′-GGNGACT 
GGGACTTCTGG-3′)和 mb661R (5′-CCGGMGC 
AACGTCYTTACC-3′)进行 PCR 扩增[19]。PCR 反

应体系(20 μL)：5×FastPfu buffer 4 μL，dNTPs  
(2.5 mmol/L) 2 μL，上、下游引物(5 μmol/L)各0.8 μL，
FastPfu polymerase 0.4 μL，牛血清白蛋白溶液

(bovine serum albumin solution, BSA) 0.2 μL，模

板 DNA 10 ng，ddH2O 补足 20 μL[20]。PCR 反

应条件：95 ℃ 3 min；95 ℃ 30 s，55 ℃ 30 s，

72 ℃ 45 s，40 个循环；72 ℃ 10 min[20]。PCR
扩增结束后对产物进行纯化回收、检测定量，

完成文库构建。质检合格的序列在 Illumina PE 
150 平台进行测序。 

测序数据上传至 NCBI 数据库，登录号为

SRR23337720‒SRR23337734。 

1.5  土壤理化性质测定 
使用精度为 0.1 ℃的土壤温度计测定土壤

温度(soil temperature, ST)，使用精度为 0.1%的

土壤水分仪测定土壤含水量(soil moisture content, 
SMC)，使用凯氏定氮法测定全氮含量 (total 
nitrogen, TN)，使用元素分析仪测定全碳含量

(total carbon, TC)，采用 pH 计测定土壤酸碱度

(pH) ，采 用电导率仪测定电导率 (electrical 
conductivity, EC)。  

1.6  数据处理与分析 
使用 UCLUST 方法将高质量测序序列按

97%的相似度聚类得到操作分类单元(operational 
taxonomic units, OTU)数目及韦恩图[21]。在不同

分类水平上对 OTU 序列进行物种注释，得到相

应的物种丰度表。运用 Mothur 软件[22]进行 α 多

样性指数的计算分析，利用 QIIME 软件进行 β
多样性分析，绘图在 R 4.2.1 中完成。采用 SPSS 
21.0 进行 ANOVA 方差分析，对数据进行显著

性检验。采用 Canoco 5 软件对土壤理化因子与

微生物群落结构进行冗余分析 (redundancy 
analysis, RDA)。 

2  结果与分析 
2.1  高寒湿地土壤的理化性质 

青海湖 3 种类型高寒湿地的土壤温度(ST)、
土壤含水量(SMC)、全碳含量(TC)、全氮含量

(TN)、电导率 (EC)、酸碱度 (pH 值 )分别为

8.00−11.28 ℃、23.71%−52.09%、26.26−165.18 g/kg、
2.22−13.43 g/kg、159.10−305.20 µS/m、6.74−9.00。
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如图 1 所示，除了鸟岛湖滨湿地(Nck)与瓦颜山河

源湿地(Wck)的电导率之间差异不显著(P>0.05)，
其余理化因子在 3 种类型高寒湿地土壤之间均有

显著差异(P<0.05)。具体表现为：土壤含水量、

全碳含量、全氮含量的变化趋势均为 Wck>Bck> 
Nck；土壤温度的变化趋势为 Wck>Nck>Bck；
酸碱度的变化趋势为 Nck>Bck>Wck；电导率的

变化趋势为 Bck>Nck>Wck。 

2.2  高寒湿地土壤甲烷氧化菌 OTU 分布

特征 
利用高通量测序技术对小泊湖沼泽湿地

(Bck)、鸟岛湖滨湿地(Nck)、瓦颜山河源湿地

(Wck)的土壤甲烷氧化菌群落进行检测，将高质

量测序序列基于 97%的相似度进行聚类操作[23]，

共得到 10 939 个 OTU。如图 2 所示，不同类

型高寒湿地土壤样品的 OTU 数目存在差异，

Bck、Nck 和 Wck 分别含有 5 247、4 805 和     
2 778 个 OTU。3 组样本共有的 OTU 数仅占

总 OTU 数目的 3.9%，而 Bck、Nck 和 Wck
特有 OTU 数分别占总 OTU 数目的 37.7%、

31.8%和 17.2%。  

2.3  高寒湿地土壤甲烷氧化菌群落 α 多

样性 
基于 OTU 聚类结果对高寒湿地土壤样品

进行随机抽样，用抽取的序列数与物种多样性

来构建稀释性曲线，从而反映各样本在不同测

序深度时的甲烷氧化菌群落 α 多样性，也可以

说明样品测序量的准确性与合理性。如图 3A
显示，当测序序列数超过 150 000 条时，稀释

性曲线变得平坦，表明大部分样品都达到了饱

和状态，持续抽样也不会明显改变样本的 α 多

样性指标，可以进行后续数据分析。 
α 多样性聚焦于单个样本的多样性分析，

可以反映微生物群落的丰富度与多样性。本研究

采用 Observe 指数、Chao1 指数和 ACE 指数反

映土壤样品中甲烷氧化菌的丰富度，Shannon 

 

 
 
图 1  不同类型高寒湿地土壤的理化性质   不同小写字母表示不同类型高寒湿地土壤的理化性质之间差

异显著(P<0.05) 
Figure 1  Physical and chemical properties of different types of alpine wetland soils. Different lowercase 
letters indicate that there are significant differences in soil physical and chemical properties among different 
types of alpine wetlands (P<0.05). 
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图2  不同类型高寒湿地土壤甲烷氧化菌群落韦

恩图 
Figure 2  Venn map of methane oxidizing bacteria 
communities in different types of alpine wetlands. 

指数和 Simpson 指数反映甲烷氧化菌的多样

性。如图 3B 所示，在丰富度上，Nck 与 Wck
的 Observe 指数存在极显著差异(P<0.01)，Nck
与 Wck 的 Chao1 指数、ACE 指数存在显著差

异(P<0.05)，且二者的甲烷氧化菌群落丰富度

呈现 Nck>Wck；在多样性上，Nck 与 Wck 的

Shannon 指数存在显著差异(P<0.05)，且二者的

甲烷氧化菌群落多样性呈现 Nck>Wck。整体而

言，鸟岛湖滨湿地与瓦颜山河源湿地的甲烷氧

化菌 α 多样性存在差异，而小泊湖沼泽湿地与

二者的甲烷氧化菌 α 多样性未达到显著性差异

水平(P>0.05)。 

2.4  高寒湿地土壤甲烷氧化菌群落 β 多样性 
β 多样性聚焦于多个样本的多样性分析，

可以反映微生物群落之间的差异。以检测到的 
 

 
 

图 3  土壤样品甲烷氧化菌稀释性曲线(A)及 α 多样性指数(B) 
Figure 3  Dilution curve (A) and alpha diversity index (B) of methanogens in soil samples. 
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所有属水平的甲烷氧化菌为指标，通过主坐标分

析法(principal coordinates analysis, PCoA)对不同

类型高寒湿地土壤甲烷氧化菌群落进行分析。图

4 中样本点的位置较为分散，不同类型高寒湿地

土壤甲烷氧化菌的第一主成分、第二主成分贡献

率分别为 37%和 13%，累积贡献率达到了 50%。

采用 ANOSIM 非参数检验(图 5)来进一步判断分

组有效性，得到 R 值为 0.795，P 值为 0.001 
(P<0.01)，说明组间差异大于组内差异且不同分

组之间差异极显著，达到预期分组目标。 

2.5  高寒湿地土壤甲烷氧化菌群落结构组成 
如图 6 所示，3 种类型高寒湿地土壤甲烷

氧化菌门中变形菌门(Proteobacteria)的相对丰

度最高，达到 89.64%；其次是硝化螺旋菌门

(Nitrospirae)，相对丰度为 4.25%；另有相对丰度

为 6.10%的未分类菌群及相对丰度小于 1%的放线

菌门(Actinobacteria)和疣微菌门(Verrucomicrobia)。 

 

 
 
图4  不同类型高寒湿地土壤甲烷氧化菌群落PCoA
分析 
Figure 4  PCoA analysis of soil methane oxidizing 
bacteria communities in different types of alpine 
wetlands. 

 
 
图 5  不同类型高寒湿地土壤甲烷氧化菌未加权

UniFrac 分析 
Figure 5  Unweighted UniFrac analysis of methane 
oxidizing bacteria in different types of alpine 
wetland soils. 
 

在属水平上(图 7)，未知菌群的相对丰度占

比达到 86.75%。已知菌群中，按相对丰度大于

0.1%从高到低依次为硝化螺菌属 (Nitrospira, 
4.25%)、甲基球菌属(Methylococcus, 4.15%)、
亚硝化螺菌属(Nitrosospira, 1.76%)、甲基杆菌

属 (Methylobacter, 1.42%) 、 甲 基 单 胞 菌 属

(Methylomonas, 0.97%) 、 甲 基 暖 菌 属

(Methylocaldum, 0.21%) 、 亚 硝 化 球 菌 属

(Nitrosococcus, 0.11%) 和 甲 基 弯 曲 菌 属

(Methylosinus, 0.11%)。 

2.6  高寒湿地土壤甲烷氧化菌菌群 LEfSe
分析 

对 3 种生境中不同水平甲烷氧化菌菌群进

行 LEfSe 分析，如图 8 所示，共鉴定出 40 个差

异菌群，其中 Wck 中发现 20 个差异菌群，Nck
中发现 4 个差异菌群，Bck 中发现 16 个差异菌

群。青海湖 3 种类型高寒湿地甲烷氧化菌的相

对丰度从门水平到属水平上均存在显著差异，

其中门水平存在 3 个差异菌群，纲水平存在 5 个

差异菌群，目水平存在 7 个差异菌群，科水平

存在 9 个差异菌群，属水平存在 16 个差异菌群。 
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图 6  土壤样品门水平甲烷氧化菌群落组成 
Figure 6  Composition of horizontal methane oxidizing bacteria community in soil samples. 
 

 
 
图 7  土壤样品属水平甲烷氧化菌群落组成 
Figure 7  The soil samples belong to the composition of horizontal methane oxidizing bacteria community. 
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图 8  不同类型高寒湿地土壤甲烷氧化菌菌群 LEfSe 分析 
Figure 8  LEfSe analysis of methane oxidizing bacteria in different types of alpine wetland soils. 
 
在 LDA score 值 4.5 的极显著水平下，硝化螺旋

菌门的硝化螺菌属和变形菌门的亚硝化螺菌属

在瓦颜山河源湿地土壤甲烷氧化菌群落中的相

对丰度较高；变形菌门的甲基球菌属、甲基杆

菌属和甲基单胞菌属在小泊湖沼泽湿地土壤甲

烷氧化菌群落中的相对丰度较高。在 LDA score
值 2.0 的显著水平下，变形菌门的亚硝化单胞

菌属(Nitrosomonas)、Crenothrix 和甲基弯曲菌

属在鸟岛湖滨湿地土壤甲烷氧化菌群落中的相

对丰度较高。 

2.7  土壤理化因子对微生物群落的影响分析 
在属分类水平上对 3 种类型高寒湿地土壤

中相对丰度大于 0.1%的甲烷氧化菌与土壤理化

因子进行 RDA 分析(图 9)的结果表明，第一排

序轴与第二排序轴的解释度分别为 85.04%和

9.53%，累计解释度达到 94.57%，能较好地反



 
4366 微生物学通报 Microbiol. China 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

映甲烷氧化菌群落优势菌属与土壤理化因子之

间的关系。根据土壤理化因子在第一排序轴的

投影长度可知，ST、SMC、EC 是影响不同类

型高寒湿地土壤甲烷氧化菌群落的主控因子。

通过对相对丰度大于 0.1%的甲烷氧化菌与土壤

理化因子进行 Pearson 相关性分析，发现土壤理

化因子中的 SMC、TN、TC 和 pH 对亚硝化球

菌属有显著影响(P<0.05)，ST 对甲基杆菌属有

极显著影响(P<0.01)。 

2.8  高 寒 湿 地 土 壤 甲 烷 氧 化 菌 群 落

FAPROTAX 功能 
将 3 种类型高寒湿地土壤甲烷氧化菌群落与

FAPROTAX 数据库进行比对，共鉴定出 21 个功

能基团(图 10)，其中甲烷氧化(methanotrophy)、
甲基营养化(methylotrophy)、好氧氨氧化(aerobic 
ammonia oxidation)、有氧亚硝酸盐氧化(aerobic 
nitrite oxidation)、硝化作用(nitrification)、固氮 

 

 
 
图 9  土壤甲烷氧化菌群落与土壤理化因子冗余

分析 
Figure 9  Soil methane oxidizing bacteria community 
and soil physicochemical factor RDA analysis. 

作用 (nitrogen fixation)、烃降解 (hydrocarbon 
degradation)、化能异养 (chemoheterotrophy)等  
8 类功能基团在 15 个样品中占主导地位。鉴定

出的功能基团中与碳氮循环相关的功能基团占

比大于 80%，表明大部分土壤样品中的甲烷氧

化菌在高寒湿地生态系统碳氮循环过程中发挥

着重要作用；甲烷氧化菌群落中进行化能异养

的序列占比为 16.92%，表明部分甲烷氧化菌能

够以有机物作为碳源和能源进行生长繁殖。 

3  讨论 
3.1  高寒湿地土壤甲烷氧化菌群落多样性

分析 
土壤微生物有着丰富的物种与基因资源，

研究其多样性在不同环境的分布情况，有助于

预测生态系统功能的演变方向和发掘更多生物

资源。Chen 等[24]对青藏高原的高山草原进行了

多海拔梯度的生态系统功能预测，发现随着海

拔梯度的增加，细菌与真菌群落的多样性、网

络复杂性和生态系统的多功能性均显著下降。

Li 等[25]的研究表明，在海拔 2 600−2 800 m 之

间，细菌群落多样性急剧下降，群落结构由于

土壤 pH 和植被类型的变化而在海拔较低和较

高的区域差异显著。Wang 等[26]研究发现，重氮

营养体的 α 多样性在海拔 3 000 m 以上呈下降

趋势，这主要受土壤全碳、全氮和植物丰富度

的影响。Wang 等[27]研究发现，沿海拔梯度或气

候区的微生物物种存在生境分离的现象，说明

相同气候区或植被区的微生物群落存在相似

性。上述结论与本文研究结果一致，由此推测，

鸟岛湖滨湿地与瓦颜山河源湿地可能是由于海

拔高度与植被类型的不同导致土壤性质的差异，

进而导致二者的甲烷氧化菌 α 多样性存在差异

(P<0.05)。然而小泊湖沼泽湿地与鸟岛湖滨湿地

的海拔接近，与瓦颜山河源湿地具有相似的植 
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图 10   不同类型高寒湿地土壤甲烷氧化菌 FAPROTAX 功能预测 
Figure 10  FAPROTAX function prediction of methane oxidizing bacteria in different types of alpine 
wetlands. 
 
被组成，并且在小泊湖沼泽湿地检测到的土壤

理化指标大多介于二者之间，因此与二者的甲

烷氧化菌 α 多样性的差异不显著(P>0.05)。 

3.2  高寒湿地土壤甲烷氧化菌群落组成 
变形菌门是常见的湿地菌门，何玉实等[28]

发现鄂尔多斯的 5 种滩涂湿地中的变形菌门为

相对丰度最高的门类。陈小弯等[29]发现中河河

口湿地中的变形菌门占大多数比例。Liu 等[30]

对黄河三角洲芦苇湿地微生物群落的研究也显

示变形菌门为优势菌门。在本研究中同样发现，

3 种类型高寒湿地土壤环境中优势菌门均为变

形菌门，且占比达 80%以上。本研究对不同类

型高寒湿地的甲烷氧化菌菌群进行 LEfSe 分

析，以寻找不同湿地间具有显著差异的标志性

微生物。在 LDA score 值 4.5 的极显著水平下，

硝化螺菌属和甲基球菌属分别在瓦颜山河源湿

地和小泊湖沼泽湿地中具有较高的相对丰度；

在 LDA score 值 2.0 的显著水平下，甲基弯曲菌

属在鸟岛湖滨湿地中具有较高的相对丰度。这

说明在未来土壤环境变化时，硝化螺菌属、甲

基球菌属和甲基弯曲菌属分别可作为瓦颜山河

源湿地、小泊湖沼泽湿地和鸟岛湖滨湿地土壤

甲烷氧化菌群落结构变化的指示种。 

3.3  高寒湿地土壤甲烷氧化菌群落与理化

因子的关系 
微生物群落结构在很大程度上会受到土壤

理化因子的调控，且不同菌群会受到一个或多

个理化因子的影响[31]。Bahram 等[32]研究发现土

壤 pH 是调控全球 189 个不同采样点土壤细菌

群落结构和多样性的重要因子。郑佳华等[33]研
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究发现土壤温度、土壤含水量、全碳、全氮、

电导率等理化因子对微生物群落结构有一定的

影响。本研究通过 RDA 分析发现，硝化螺菌属、

亚硝化螺菌属和亚硝化球菌属与 ST、SMC、TC
和 TN 呈正相关关系，与 pH、EC 呈负相关关

系；而甲基球菌属、甲基杆菌属、甲基单胞菌

属、甲基暖菌属和甲基弯曲菌属与 ST、SMC、

TC 和 TN 呈负相关关系，与 pH、EC 呈正相关

关系。整体而言，ST 和 SMC 与第一排序轴呈

负相关关系，与第二排序轴呈正相关关系，对

瓦颜山河源湿地与鸟岛湖滨湿地的土壤甲烷氧

化菌群落结构的影响较大；EC 与第一排序轴呈

正相关关系，与第二排序轴呈负相关关系，对

小泊湖沼泽湿地的土壤甲烷氧化菌群落结构的

影响较大。以上结果表明，土壤理化因子是影

响甲烷氧化菌群落结构的重要因素，且 ST、

SMC 和 EC 是影响 3 种不同类型高寒湿地土壤

甲烷氧化菌群落的主要驱动因子，与前人研究

较为一致。 
RDA 分析仅从整体上反映土壤理化性质

与土壤甲烷氧化菌属的关系，为了明确 3 种类

型高寒湿地土壤甲烷氧化菌属与理化性质的相

关性，将属水平优势菌属(相对丰度大于 0.1%)
与土壤理化性质进行 Pearson 相关性分析，发现

SMC、TN、TC、pH 对亚硝化球菌属有显著影

响 (P<0.05)，ST 对甲基杆菌属有极显著影响

(P<0.01)。已有研究表明，亚硝化球菌属属于氨

氧化细菌(ammonia-oxidizing bacteria, AOB)，是

一类化能自养型的微生物[34]。亚硝化球菌属通

常存在于水生栖息地中，土壤含水量是调节微

生物群落结构的重要因素，水分的消耗可以防

止 DNA 的降解，有利于其生长发育[35-37]。宋凯

伦等[38]研究发现，全氮是丰水期亚硝化球菌属

的关键影响因子且二者呈正相关关系。蔡张杰

等[39]研究发现，AOB 基因丰度与 TC 含量呈极

显著正相关关系。杨建强等[40]研究发现，AOB
丰度与 pH 呈显著负相关关系；Huang 等[41]研

究同样证实 AOB 能在酸性土壤中发挥重要作

用。甲基杆菌属属于 Type Ⅰ型好氧甲烷氧化菌，

广泛分布于寒冷环境中[42]，其在低温环境中能

以休眠体形式存在[43]。Yun 等[44]在若尔盖高寒

湿地中检测到大量甲基杆菌属；章妮等[45]研究

发现小泊湖湿地中的甲基杆菌属的相对丰度经

过增温处理后显著降低。上述研究报道与本研

究结果一致，进一步证实了土壤甲烷氧化菌群

落结构与土壤理化因子密切相关。鉴于亚硝化

球菌属和甲基杆菌属与土壤理化性质之间明显

的相关性，后续可进一步加强对两菌属的研究，

从而更科学地评估土壤中的养分循环过程，预

测土壤健康状况。 

4  结论 
本文采用高通量测序技术研究了青海湖 3 种

类型高寒湿地土壤甲烷氧化菌群落的结构及其

多样性，并进行了差异分析和功能预测，主要

结论如下： 
(1) 通过对甲烷氧化菌多样性的研究发现，

鸟岛湖滨湿地与瓦颜山河源湿地的甲烷氧化菌

α 多样性存在差异(P<0.05)，表现为 Nck>Wck，
而小泊湖沼泽湿地与二者的甲烷氧化菌 α 多样

性未达到显著性差异水平(P>0.05)。 
(2) 三种不同类型高寒湿地土壤环境中优

势菌门均为变形菌门，且占比达 80%以上。不

同生境下土壤甲烷氧化菌群落组成差异显著，硝

化螺菌属、甲基球菌属和甲基弯曲菌属分别可作

为瓦颜山河源湿地、小泊湖沼泽湿地和鸟岛湖滨

湿地土壤甲烷氧化菌群落结构变化的指示种。 
(3) 土壤温度、土壤水分和电导率是影响 3 种

不同类型高寒湿地土壤甲烷氧化菌群落的主要

驱动因子。 
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