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土壤微生物主要包括细菌、放线菌、真菌和藻类，是土

壤生态系统的重要组成部分，也是诸多土壤生态过程的重要

影响因素. 湿地生态系统中，土壤微生物不仅在物质循环、能

量流动和系统稳定性维持等方面具 有重要作用，此外还参

与其他一些生态过程，如废物处理、生态修复、气体调节和

生物多样性保护等. 如在佛罗里达国家湿地公园，产甲烷细

菌利用环境内的H2和CO2为能源，氧化有机碳化合物如丙酸

盐和丁酸盐生成CH4气体，对该湿地系统的物质循环和气体
调节发挥了重要作用 [1]. 铁氧化细菌可以将二价铁化合物氧
化成三价铁化合物，从中摄取能量用来同化CO2合成自身生
长需要的物质，同时加强系统内的物质循环[2]. 国内学者还发
现铁氧化细菌具有降低水稻砷污染的作用，铁氧化菌群通过
与砷相吸附或与之共沉淀，来降低水稻对砷的吸收，减少砷
污染对人体健康的威胁 [3]. 本文以国内外大量文献资料为基
础，从湿地土壤微生物功能、微生物研究方法及环境因子对
微生物的作用机理等方面对当前湿地土壤微生物的研究现
状进行了总结，并指出当前研究中的一些不足，以期为将来
的相关研究提供指导. 

1  微生物功能
首先，土壤微生物在湿地生态系统元素循环和物质转

化等方面发挥着重要作用. 微生物分泌物和微生物死亡后从

体内释放的元素，都能直接或间接地成为环境内其他生物生
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长繁殖的营养物质. 此外，微生物在生态系统内还扮演着分

解者的角色，经过土壤微生物的分 解代谢 得到小分 子物质

和土壤酶等. 例如，微生物是氮磷等元素生物地球化学循环

的重要驱动力，如氮循环除微生物固氮作用、硝化作用等常

见驱动方式外，厌氧氨氧化等特殊的驱动方式也不断被学者

发现与研究 [4]. 又如，在红树林和草原沼泽生态系统中，微生

物能加快凋落物与枯立木等物质的分 解，将其 转化为小分

子物质供系统内其他生物所用[5]. 同时，土壤微生物不仅能把

自然条件下各种生物的代谢物和死体分解为简单无机物，还

可以降解人工合成的各种化合物，加快系统元素循环与物质

转化. 
其次，土壤微生物是湿地生态系统能量流动的重要推

动者. 微生物通过分解动植物体碎屑或者利用一些无机化学

物质如硫酸盐、磷酸盐、铁化合物等，促进能量在系统内的

流动 [6-7]. 在某些情况下，微生物甚至具有很强的能量获取能

力. 研究发现在一个营养缺乏的湿地沉积物中，微生物采取

氧化铁化合物的方式与其他电子终端受体竞争，来获得系统

内有限能量，以维持其自身在极端环境下的生存发展 [8]. 
除参与系统内物质循环和能量流动外，微生物对湿地生

态系统间物质和能量的交流及生物间的相互作用等过程都

有影响. 如依靠微生物连结植物作用所实现的污染环境的修

复技术 [9]、系统间的碳交换等 [10]. 尽管目前国内外对湿地土壤

微生物功能定位的研究相对较多，但对这些功能机理的认识

仍显不足. 因此深入开展微生物功能机理的研究是今后湿地

微生物生态学发展的一个重要方向. 

2  湿地微生物研究方法
湿地土壤微生物的研究方法主要包括传统技术及分子

技术等. 传统的微生物研究方法主要包括显微镜技术、无菌

操作技术和纯培养技术以及在传统方法基础上进行改良得

到的方法. 此外，近年来分子领域一些先进技术的引进使得

当前微生物生态学研究上升到了分子水平. 
2.1  传统微生物数量计数

传统的微生物研究方法包括显微镜技术、无菌操作技

术和纯培养技术. 显微镜技术使微生物群落及其个体的结构

特征放大数倍，达到被肉眼直接观察的水平，显微镜技术的

发明使人类打开了微观世界的大门. 无菌操作技术为纯培养

技术和分子技术等奠定了基础. 纯培养技术则实现了微生物

个体或者种群的室内培养与观察. 虽然显微镜技术和纯培养

技术都可用于微生物计数，但是两种方法得到的结果往往

都会有出入，因为显微镜计数是直接对视野内的微生物个体

进行计数，纯培养则是间接计数，通过培养基内微生物群落

数来估计微生物数量情况. 另外纯培养技术中人为限定培养

条件，这样便会导致一些物种的富集生长，而另一些物种则

无法生长 [11]. 同时，目前条件下不是所有的微生物都是可以

培养的，因此造成二者结果上的出入 . 虽然纯培养技术有局

限性，但是这不影响其在微生物研究中所占的地位. 在显微

镜与纯培养技术的基础上，相继改良出一些新的微生物计

数方法，如显微镜直接染色计数、混菌法、最大可能数值法

（MPN）等，都已被广泛应用于微生物数量研究. 

2.2  微生物生理指标分析方法
目前国内外对微生物生物量、土壤酶及碳源底物代谢能

力等表征土壤微生物的活性或者土壤健康状况的微生物指

标关注较多. 微生物生物量是系统内其他生物潜在的物质营

养来源 [12]，土壤呼吸可以在一定程度上表征土壤的活性，而

土壤酶是土壤微生物和动植物活动的结果. 微生物生物量野

外测定主要是采用原位观测方法进行[13]，室内对土壤微生物

生物量的检测方法相对而言比较多，如氯仿熏蒸－碳酸氢钠

提取方法 [14]、氯仿熏蒸－K2SO4浸提方法、碳同位素示踪法

等 [12]. 对土壤呼吸作用的测定可以野外直接测定，也可以通过

室内培养碱液吸收测定，目前国际上测定土壤呼吸作用使用

最广泛的是静态室-气象色谱法、动态气室-CO2红外分析法

等. 微生物领域对土壤酶的研究主要集中于酶与微生物之间

的关联性 [15]. 土壤酶的测定方法主要有滴定法、土壤酶活性

测试盒、高效液相色谱等. 如李倩茹和符夏梨采用滴定法和

比色法测定过氧化氢酶、脲酶和多酚氧化酶，探索了红树林

内不同微生物种类与不同土壤酶类之间的关系[16]. 
近年来，一系列基于磷脂系生物细胞膜脂肪酸特性技

术的引进，使微生物群落水平上的研究有所发展，磷脂脂肪

酸（Phospholipid fatty acid，PLFA）技术与脂肪酸甲酯（Fatty 
acid methyl esters，FAMEs）分析法的原理在于不同微生物生

物膜中所含有的磷脂脂肪酸组成和含量不同，而这种不同具

有种属特异性，因此可以作为不同种类微生物的生物标志物. 
如饱和脂肪酸16:0常被作为评 价微 生物种群总生物量的标

志，对其分析便可以清晰地表征环境微生物群落结构 [17]. 但
PLFA和FAMEs的数据来源是基于纯培养所获得的个体信息

组成的数据库，所以该技术方法只能针对于活细胞. Biolog系

统是1991年Garland和Miss建立的一套用于研究土壤微生物

群落结构和功能多样性的方法，该技术最先应用于对纯种

微生物的鉴定，经过改良后被引入到土壤微生物群落代谢功

能的研究. 如钟继承等使用Biolog技术分析湖泊底泥疏浚前

与疏浚后微生物群落功能变化，结果表明湖泊疏浚反而降低

了试验区的微生物功能多样性 [18]. MicroRespTM是对Biolog技

术的改进，结合了碳标记技术是一个独特的基于微孔板的呼

吸系统. Rebekka等指出如果结合分子技术，MicroRespTM分析

将可以通过研究系统内被标记的碳原子的流动，解决微生物

多样性与功能之间的关键性问题 [19]. 
2.3  分子技术

自然界中可培养微生物是有限的，基于显微镜技术、无

菌操作技术和纯培养技术的传统微生物研究方法，只能达

到一般性的描述微生物表型特征的水平，要想精细地了解微

生物的群落、种群，甚至个体水平上的特征，创新和引进微生

物研究方法已成为一种必然. 聚合酶链式反应（Polymerase 
chain reaction，PCR）技术以及在此技术上发展起来的分子

技术，实现了不依赖于纯培养，直接对土壤环境内微生物的

研究分析，开创了土壤微生物研究的新局面 [20]. 这里将适用

于湿地土壤微 生物研究的分 子技术分为两类，一类是基于

分子杂交的DNA探针和基因芯片等技术，DNA探针与基因

芯片是通过检测已知DNA序列的探针与目的片段的杂交信

号，来获得目的片段的遗传信息. 另一类是基于PCR技术的
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方法，相对使用得较为广泛，通过PCR获得大量的纯的目的

片段比如亚硝酸盐还原酶的基因片段nirK和nirS等，这有利

于进一步对目的片段的分析测定. 以PCR为基础的微生物研

究方法多样，有变性梯度凝胶电泳（Denaturing gradient gel 
electrophoresis，DGGE）、温度梯度凝胶电泳（Temperature 
gradient gel electrophoresis，TGGE）、末端限制性片段长度多

态性分析（Terminal restriction fragment length polymorphism，

T-RFLP）、单链构象多态性分析（Single strand conformation 
polymorphism，SSCP）、随即扩增DNA多态性分析（Random 
amplified polymorphic DNA，RAPD）、长度多态PCR （Length 
heterogeneity PCR，LH-PCR）等. 

任何一种微生物的研究方法都不是万能的，如传统微

生物研究技术具有纯培养的局限性，基于微生物生物膜脂肪

酸的研究方法只能针对于活的微生物. 此外，分子技术也存

在其局限性. 如PCR-DGGE虽然具有结果迅速、操作简便的

优点[6]，但该技术研究结果的准确性受DNA提取、PCR扩增、

电泳时间等多种因素的影响 [21]. 因此各种技术方法相互结合

渗透将会是土壤微生物研究的趋势. 如Furlong 和Dagmara 等
人将分子技术和传统技术结合起来运用于土壤微生物群落

研究 [22-23]，发现蚯蚓、狸藻与土壤微生物群落结构和功能间

存在影响，刘芳等将T-RFLP和16S rDNA 克隆文库方法结合起

来，很好地诠释了黄河三角洲湿地不同土壤深度细菌和古菌群

落结构的特征[24]，证明了多种技术方法结合使用的有效性. 

3  环境因子对微生物特性的影响
影响土壤微生物群落结构、组成和多样性的环境因子

有多种，可大致分为自然因子和人为因子两大类 [25-26]. 自然因

子主要包括土壤水分、土壤营养、  盐度和植被等；人为因子

主要包括包括土地利用方式、施肥等. 
3.1  自然因子
3.1.1  土壤水分     水分条件是湿地生态系统中最关键的环境

因子. 研究表明微生物的群落结构和功能与土壤水分条件在

一定范围内呈现一致的趋势，对鄱阳湖湿地土壤微生物特性

的研究发现，微生物生物量和土壤呼吸作用强度，在一定范

围内与土壤含水量呈显著正相关 [27]. 适宜的水分条件既满足

了微生物生长的需求，也没有对土壤通气性造成阻碍，因此

适合于微生物的生长繁殖. 而在大量水分条件下如洪水、潮

汐等，微生物群落特征对土壤水分的响应是复杂的，因为在

湿地系统中水分条件的变异极易导致其他环境因子产生变

化，诸如土壤通气性降低、pH升高、盐度变化等. 对比利时淡

水沼泽和盘锦芦苇湿地的研究发现，微生物群落丰富度和微

生物生物量等与水分条件呈显著负相关 [28-29]，这是由于潮汐

作用减少了土壤氧气含量，增加了土壤盐度，进而不利于微生

物生存繁殖 [30]，而完全水淹情况下土壤呼吸有可能被降低至

零，也不利于微生物的生长和繁殖. 
3.1.2  土壤营养     土壤营养是微生物群落丰富度的主要影

响因素. 大量实验表明在土壤营养物质丰富时，微生物群落

的数 量、生物量等与土壤 有机碳 氮、土壤总氮等明显 正相

关 [31-32]，说明丰富的营养物质大大促进了微生物的定居、生长

和繁殖 [33-34]，相反，寡营养条件不利于微生物群落结构的稳

定和功能发挥. 如醋酸盐是佛罗里达湿地系统寡营养区域的

营养物质之一，研究发现只有利用醋酸盐的微生物容易生存

下来 [35]，营养缺乏导致该区土壤微生物群落结构单一，不利

于微生物群落的稳定发展. 
微生物的群落结构和多样性也受到土壤营养组分的调

控. 不同微生物类群摄取环境中的营养物质不同，例如固氮

细菌以土壤氮为主要营养、甲烷细菌可以利用甲烷气体产生

自身所需要的能量和营养物质、铁氧化细菌将环境内铁化合

物作为能量和营养等 [36]. 营养源决定了土壤微生物的活性、

群落结 构和功能 运行，随 着土壤营养组分的变化，土壤微

生物的数量、生物量、群落结构和功能也发生相应变化 . 如
Barraquio等研究发现为固氮细菌提供不同营养源时，固氮细

菌的固氮活性显著差异 [34]. 而在硫酸盐含量较低的土壤环境

中，微生物可通过改变群落结构进行响应，结果是含有特异

硫酸盐还原酶基因的微生物种类被选择留下来 [7]. 此外，营

养源的梯度分布也是微生物群落结构组成和多样性的重要

影响因素. 在佛罗里达国家湿地公园由于附近农田营养的流

失呈现磷素的梯度分布，研究发现随着梯度的增加异养微生

物活性上升，自养微生物则相反，可见磷素累积促进了异养

微生物繁殖而抑制了自养微生物活动[37]. 
3.1.3  盐 度     在滩涂、海岸或者盐湖等湿地生态系统内盐度

变化比较显著，盐度变化容易造成植被生长状况和土壤渗透

压的改变，进一步导致微生物群落特征的变化. 如在黄河三

角洲湿地，盐度与土壤微生物数量、活性及多样性呈显著负

相关，因为随着盐度和土壤渗透压的增加，某些微生物类群

无法生存而消失，进而导致微生物群落多样性下降 [38]. 在海

岸湿地生态系统，过高的盐浓度（大于2.45%时）则抑制微生

物如硫酸还原菌的生长，只有当土壤中的盐浓度小于2.28%
时，硫酸还原菌才可以正常生长 [29]. 又如盐湖湿地，艾比湖的

土壤盐度显著影响微生物的群落结构多样性和三大类微生

物分布情况[39]. 因此，高盐环境可能对微生物具有选择作用，

不适宜该盐度环境的微生物将会被抑制或者遭到淘汰. 
3.1.4  植 被     湿地生态系统中微生物与土壤、植被组成一

个功能微系统，微生物群落特征明显受到植被的影响，这可

能与植被通过提供氧气、凋落物和根系分泌物等方式营造出

不同的土壤环境有关 . 如植被覆盖区微生物的数量、呼吸作

用强度和氮素转化率显著高于裸地 [40]. 但也有研究表明植被

的出现与否并没有影响到微生物群落特征，这表明植被对微

生物的作用可能还与植被类型或植被演替阶段有关 [41]. 如洞

庭湖区不同恢复模式下（自然水域、种植芦苇、种植杨树），

土壤酶活性存在显著差异. 这是因为不同恢复模式下植被群

落的物种组成、年龄和发育阶段不同，其分泌物的种类、数

量和性质也不同，从而影响到土壤微生物 [15]. 植被对微生物

的影响可分为抑制作用和促进作用，抑制作用主要是由于植

被与土壤微生物对环境资源的竞争，促进作用主要是二者之

间相互提供有益物质，植物根际分泌有机物质增加微生物密

度、多样性和活性即根际效应 [42]. 
3.1.5  其 他     自然界中影响微生物的环境因子除上述因子

外还有很多，如pH、温度和CO2浓度等. 大多数微生物如产甲

烷古菌等都有自己的最适生长范围 [43]，但也有生存于极端环
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境的微生物，如铁氧化细菌青睐于pH值较低的环境. 除温度

和pH外，不同季节下土壤微生物结构也存在明显变化，但季

节对微生物的影响也主要是通过改变土壤温度、湿度等环

境因子来实现的[5]. 可见，微生物结构和功能是多环境因子共

同作用的结果，多因子条件下微生物群落特征的研究对于揭

示环境因子与微生物关联性可能更有意义. 
3.2  人为因子
3.2.1  土地利用方式     土地利用方式通过改变土壤养分、植

被、水分等自然因子影响微生物群落结构和功能. 在不同土

地利用方式下，比如耕作与不耕作、水田与旱田、退林还湿

等，土壤通透性、质地以及土壤营养条件发生了变化，进而

影响到土壤微 生物群落的生存与发展 . 研究发现 耕 作与不

耕 作相比，微生物群落的表型多样性和遗传多样性明显减

少 [44]，这主要是由于耕作降低了土壤微生物生物量碳氮和可

溶性有机碳氮含量所导致的. 对洞庭湖区水田与旱田微生物

特征研究发现，水田微生物量碳氮磷含量显著高于旱田，且

双季稻模式的微生物量大于一季稻模式，表明不同土地利

用方式和耕作模式显著影响到土壤微生物生物量 [45]. 此外，

对自然湿地和湿地过渡区的微生物群落结构研究发现，两

种土地利用模式下土壤微生物特征存在显著差异 [24]，因为土

壤作为微生物群落的最初驱动力，其水分和营养条件的不同

将导致微生物群落结构的不同. 
3.2.2  施 肥     施肥可以迅速改变土壤基底营养状况，继而

对土壤微生物产生影响. 研究表明使用化肥或有机肥均能

改变微生物群落结构和功能多样性 [46]. 如施肥可显著改变淹

水稻土中氨氧化细菌和古菌的群落组成. 经过克隆和测序发

现该水稻土中氨氧化细菌分为3个主要菌群，Nitrosomonas 
communis、Nitrosospira 3a和Nitrosospira 3b，随着施肥的增

加，Nitrosomonas communis在表层土、根际土和非根际土的

丰富度增加，但Nitrosospira的丰富度却是减少的，DGGE结

果表明氨氧化古菌的群落组成并没有受到施肥的影响，即施

肥很大程度上改变了土壤微生物的群落结构[47]. 若有机肥与

化肥配施效果要比单一施肥的效果显著，且中高量的有机肥

处理可以显著提高微生物对碳源的利用率和微生物群落的

功能多样性. 适量的施肥能起到促进微生物发展的作用，但

过度施肥往往会造成养分过量输入，抑制微生物的生长，不

利于土壤肥力的保持和农业的可持续发展. 
3.2.3  其 它     除不同土地利用方式和施肥外，其他人类活

动同样对土壤微 生物的特征产生显著影响，如在三江源湿

地，研究发现放牧活动中由于家畜对植被的啃食和践踏，导

致微生物生物量减少[48]. 此外，火烧、湿地恢复等人类活动也

会影响微生物结构和功能多样性，如在洞庭湖湿地，恢复模

式的不同导致土壤酶活性存在明显差异，进一步研究发现

这主要是由土壤有机质含量的不同所导致的[15]. 

4  展 望
4.1  在微生物功能方面需加强微生物作用机理研究

湿地土壤微生物在元素循环，特别是N、C元素循环，以

及系统结构稳定和功能运行中发挥了重要作用. 一些微生物

指标如生物量、土壤呼吸、硝化作用等被认为是评价土壤质

量的基准 [49]. 另外，湿地生态系统作为温室气体的源、汇与

转换器，在全球变化背景下，碳循环、温室气体（CO2、CH4、
N2O）和全球变暖等问题都与土壤微生物的功能发挥密切联

系 [50]. 尽管微生物是地球上出现最早的生物，但是湿地土壤
微生物的发展史还很短，深入发掘探讨微生物功能的作用

机理，以及微生物对全球变化的响应，可为温室效应和碳循

环等问题的解析另辟蹊径，同时还可以为湿地生态系统的保

护与修复提供科学理论依据. 
4.2  在研究技术上要注重传统方法和分子技术的结合

随着土壤微生物逐渐成为湿地系统研究的热点，除传

统微生物研究方法的不断改 进和创新外，其他领域特别是

分 子技术的应用，开创了微生物研究的新局面. 但是，每种

技术方法都有其优缺点和侧重点，传统的微生物研究方法

只能对微生物的表型特征进行一般性描述，存在过低评 估

微生物群落多样性的可能性. 相比传统技术方法的笼统性，

分 子技术则可以精细到某一类群微生物的特征，但该技术

准确性仍受多种因素的影响. 因此，对湿地微生物进行研究

时需注重多种方法的结合使用，特别是传统方法和分 子技

术的结合，如显微镜技术、Boilog、宏基因组、碳原子示踪技

术等相结合运用于土壤微生物群落研究，才能更好地阐释

微生物群落特征和功能. 
4.3	 在微生物影响因子方面需进一步加强环境因子与

湿地微生物间的关联性研究
微生物对环境因子变化比较敏感，具 有很好的环境指

示作用. 当前湿地生态系统中，多数研究集中于水分、盐度等

对微生物结构和功能多样性的影响. 但除这些因子外，其他

环境因子诸如泥沙淤积、氧化还原电位等对微生物特性的影

响机理仍不清晰，需进一步加强. 同时，湿地生态系统中，微

生物、土壤及植被组成一个功能微系统，如湿地生态系统碳

元素的去除率，无植被条件下显著高于有植被条件，即微生

物与植被共存有助于系统内碳的保持 [51]，因此只有将三者联

系起 来作为一个整体进行研究，才能更好地阐释微生物空

间结构变化与功能发挥的内在机理. 
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