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增温和互花米草入侵对崇明东滩湿地
土壤碳循环功能基因的影响

摘要
湿地生态系统碳循环过程对全球气候变

化具有重要影响．本文以崇明东滩湿地土壤为

研究对象，采用 ＧｅｏＣｈｉｐ 技术检测土壤碳循环

关键功能基因，研究增温及互花米草入侵对湿

地土壤碳循环的影响及其与环境因子之间的

关系．结果表明：湿地土壤中碳循环功能基因

数量及丰度均高于其他各类别的基因；在相同

温度处理下，种植互花米草土壤的微生物群落

碳循环功能基因信号强度均高于种植芦苇土

壤；增温显著降低了大多数土壤碳循环功能基

因信号强度，包括碳降解、碳固定和甲烷代谢

等基本过程，但互花米草入侵及其与增温的交

互作用无显著影响（Ｐ＞０􀆰 ０５）；与对照相比，增
温显著降低了种植芦苇土壤的微生物群落碳

循环功能基因丰度，主要包括碳降解过程中的

ｃｄａ、ｅｘｏｐｏｌｙｇａｌａｃｔｕｒｏｎａｓｅ＿ ｆｕｎｇｉ、 ｒｇｈ、 ｘｙｌａ、 ｘｙｌａ⁃
ｎａｓｅ、ｃｅｌｌｏｂｉａｓｅ 和 ｅｎｄｏｇｌｕｃａｎａｓｅ 基因，以及碳固

定过程中与卡尔文循环相关的 ｒｕｂｉｓｃｏ 基因（Ｐ
＜０􀆰 ０１），但对互花米草土壤的微生物群落以

及互花米草与芦苇混种处理的影响不显著（Ｐ
＞０􀆰 ０５）；土壤微生物碳循环功能基因与土壤

活性氮气体排放及土壤 ｐＨ 显著负相关（Ｐ＜
０􀆰 ０５） ．总之，增温显著地改变了土壤碳循环功

能基因丰度，研究结果将为定量全球变暖对湿

地碳循环和温室气体排放的影响、实现碳中和

等提供数据支撑，也为湿地生态系统的保护和

管理提供科学依据．
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０　 引言

　 　 全球变暖是全球气候变化的最主要特征，也是当今世界面临的最

重要环境问题，是影响陆地生态系统碳循环过程的主要因素之一［１］ ．实
现中国碳达峰、碳中和目标，必须大力减少大气中的二氧化碳（ＣＯ２），同
时增加生态系统碳汇是重要途径．湿地作为旱地和水生环境之间的过渡

地带，覆盖约 ５％～８％的地球陆地表面，但其占全球 １２％～２４％的陆地碳

储量，碳汇功能强大，在降低大气 ＣＯ２ 浓度、减缓全球气候变化中具有

重要作用［２⁃６］ ．近年来，科学家将滨海湿地等生态系统所固存的碳称为海

岸带“蓝碳”（ｂｌｕｅ ｃａｒｂｏｎ） ［２］ ．研究发现，每平方千米的滨海湿地年碳埋

藏量预计可达 ０􀆰 ２２ Ｇｇ（以 Ｃ 计），相当于 ３􀆰 ３６×１０５ Ｌ 汽油燃烧释放的

ＣＯ２
［２，７］ ．气温升高导致滨海湿地植物生长与演替变化，改变碳循环的生

产与分解过程，影响土壤碳库的分子结构特征，从而影响其固碳能

力［２，８］ ．湿地因其易变的动态异质环境与频繁的人类活动，是全球环境

变化的敏感区与生态系统的脆弱区，其碳汇功能在人类活动和环境变

化背景下的响应是当前的研究热点［９⁃１０］ ．
互花米草（Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ）的入侵及扩张，是我国滨海湿地

面临的严重生态问题之一．截至 ２０１５ 年，互花米草入侵面积在我国高

达 ５４６ ｋｍ２，其主要分布在江苏、浙江和上海等地［１１］ ．在上海九段沙湿

地，与当地优势种芦苇（Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ）相比，互花米草入侵增加

了土壤碳汇强度与固碳能力［１２］ ．但也有研究发现，互花米草入侵促进

了湿地的 ＣＯ２、甲烷（ＣＨ４）和氧化亚氮（Ｎ２Ｏ）等温室气体排放［１３］ ．一
般来说，互花米草入侵具有复杂的生态环境效应，因此探究湿地生态

系统对互花米草入侵的碳响应具有重要意义［１４⁃１５］ ．
土壤微生物是生态系统的重要组成部分，在养分循环和维持生

态系统功能等方面具有重要作用，能够直接或间接地影响生态系统

与动植物健康［１６⁃１７］ ．微生物参与了多个碳循环代谢过程，包括碳降解

（分解有机物的过程）、碳固定（将 ＣＯ２ 转化为有机物的过程）和甲烷

代谢（甲烷生成与氧化过程）等 ３ 个基本过程［１８］ ．增温和互花米草入



　 　 　侵能够改变土壤微生物活性、种群和群落结构与功

能等［１９⁃２０］ ．研究表明，增温增加了土壤中真菌数量，
其中木质素的主要分解者是真菌，从而促进木质素

的氧化，降低了碳库稳定性［２１］ ．因此，微生物群落在

环境变化背景下的碳循环响应与反馈机制对全球碳

循环、温室气体排放以及气候变化等至关重要．微生

物群落对碳循环的响应和反馈机制也是近年来研究

的热点之一．
微生物功能基因芯片（ＧｅｏＣｈｉｐ）是一种高通量宏

基因组学分析工具，主要用于分析微生物的功能特

征，如不同代谢途径中相关的功能基因以及其对生态

系统功能的响应与反馈，被广泛应用于多种生态系统

研究中，如森林、草地和农田等生态系统［２２⁃２５］ ．但关于

湿地生态系统的研究较少，且在增温和互花米草入侵

双因子交互作用下土壤碳循环过程的微生物调控机

制尚不清楚．综上所述，本研究以不同种间竞争比例

（０ ∶４、２ ∶２和 ４ ∶０）的互花米草和芦苇为研究对象，比较

其在开顶箱（Ｏｐｅｎ⁃Ｔｏｐ Ｃｈａｍｂｅｒ，ＯＴＣ）增温处理 ２ 年

后表层土壤（０～５ ｃｍ）碳循环的代谢过程与功能基因

的变化及差异，从而为深入了解湿地土壤碳循环微生

物的代谢潜力及其对环境变化的响应，合理预测大气

ＣＯ２ 浓度变化等提供科学依据．

１　 材料与方法

１􀆰 １　 研究区概况与试验设计

增温和互花米草入侵试验地位于崇明岛东部华

东师范大学长江口湿地生态系统野外研究站（１２１°
５８′Ｅ，３１°３８′Ｎ），该地所处东滩湿地位于长江入海

口，潮滩面积广阔，为咸淡水交汇区，平均海拔 ４􀆰 ７
ｍ．该研究区域属于典型亚热带季风气候区，年平均

气温 １５􀆰 ３ ℃，年平均降雨量 １ ０４９􀆰 ３ ｍｍ，年平均蒸

发量 ７１８􀆰 ０ ｍｍ．该区的植被类型以盐沼为主，芦苇

（Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ）和互花米草（Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏ⁃
ｒａ）为主要优势种．

通过田间微区试验模拟增温和互花米草入侵之

间的交互作用．微区试验建立于 ２０１６ 年，共包括 １５
个地块，将其中 ＯＴＣ 增温的地块作为增温处理（Ｔ），
其余的地块作为对照处理（ＮＴ），并在地块上分别种

植植株数量比例为 ４ ∶０（Ｐ４）、２ ∶２（Ｐ２Ｓ２）和 ０ ∶４（Ｓ４）
的芦苇和互花米草，每种处理设置 ３ 个重复（表 １）．
开顶箱的施工与设计及其增温效果量化的详细信息

见文献［２６］．增温 ２ 年后，开顶箱中的空气温度比对

照处理下的空气温度约高出 １􀆰 ５ ℃ ．

表 １　 试验设计

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｄｅｓｉｇｎ

试验样品 芦苇（Ｐ） ∶互花米草（Ｓ） 开顶箱增温处理

ＮＴ⁃Ｐ４ ４ ∶０
对照处理
（ＮＴ）

ＮＴ⁃Ｐ２Ｓ２ ２ ∶２

ＮＴ⁃Ｓ４ ０ ∶４

Ｔ⁃Ｐ４ ４ ∶０
增温处理

（Ｔ）
Ｔ⁃Ｐ２Ｓ２ ２ ∶２

Ｔ⁃Ｓ４ ０ ∶４

１􀆰 ２　 土壤采样与理化性质测定

于 ２０１８ 年 ４ 月采集表层土壤（０ ～ ５ｃｍ）样品．采
样时去除植物根系、动植物残体和小石块等，装入密

封袋；同时，用无菌取样勺采集 １ ～ ２ ｇ 土壤样品，并
放入 ２ ｍＬ 无菌 ＰＶＣ 管，用于 ＧｅｏＣｈｉｐ 分析．采集后

的土壤样品放入冰盒中，在 ２ ｈ 内运送至实验室低

温保存．其中，用于分析微生物的土壤样品储存在

－８０ ℃ 的冰箱中，其他样品则储存在－２０ ℃的冰箱

中．将其中部分样品风干、过 ２ ｍｍ 筛，用于测量土壤

ｐＨ、含水量（ＳＷＣ）、最大持水量、总碳（ＴＣ）、总有机

碳（ＴＯＣ）、无机碳（ＩＣ）、总氮（ＴＮ）、总磷（ＴＰ）、铵盐

（ＮＨ＋
４）和硝酸盐（ＮＯ－

３ ）、粒径组成、盐度、电导率及

活性氮气体（ＨＯＮＯ、ＮＯ 和 ＮＯ２）排放等．其中，土壤

理化性质的测定方法参考 Ｓｏｎｇ 等［２６］，盐度和电导率

的测定方法参考 Ｇｕｏ 等［２７］，土壤活性氮气体排放测

定方法参考 Ｗｕ 等［２８］ ．

１􀆰 ３　 土壤微生物功能基因分析

ＧｅｏＣｈｉｐ ５􀆰 ０ 中的 ６０Ｋ 版本是一个包含 ６０ ０００
个探针的综合基因阵列．该版本针对基础物质循环

（碳、氮、磷和硫循环）、重金属抗性、抗生素抗性、致
病性、次生代谢及有机污染降解等相关的 １２ 个功能

类别下约 ４００ 个关键的功能基因设计了大约 ６ 万种

探针［２９］ ．其实验分析的具体步骤如下：
１） ＤＮＡ 提 取 与 定 量： 使 用 提 取 试 剂 盒

（Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｍａｇｉｇｅｎｅ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｃｏ．，Ｌｔｄ．，Ｇｕａｎｇ⁃
ｚｈｏｕ，Ｃｈｉｎａ）按照说明提取相应土壤样品的基因组

ＤＮＡ．ＤＮＡ 质量由 Ｎａｎｏｄｒｏｐ Ｏｎｅ（Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉ⁃
ｅｎｔｉｆｉｃ，Ｗａｌｔｈａｍ，ＵＳＡ）评估，最终的 ＤＮＡ 浓度由 Ｐｉ⁃
ｃｏＧｒｅｅｎ 用 ＦＬＵＯｓｔａｒ Ｏｐｔｉｍａ ｍｉｃｒｏｐｌａｔｅ ｒｅａｄｅｒ （ ＢＭＧ
Ｌａｂｔｅｃｈ，Ｊｅｎａ，Ｇｅｒｍａｎｙ）定量．

２）ＤＮＡ 标记杂交与扫描：用随机引物和 ＤＮＡ
聚合酶Ⅰ的 Ｋｌｅｎｏｗ 片段对纯化的 ＤＮＡ 进行 Ｃｙ３ 标

记．用 ＱＩＡ 快速纯化试剂盒（Ｑｉａｇｅｎ，Ｖａｌｅｎｃｉａ，ＣＡ，
ＵＳＡ）纯化标记的 ＤＮＡ，随后在 ５０ ℃ 的 Ｌａｂｃｏｎｃｏ

３６
学报（自然科学版），２０２２，１４（１）：６２⁃７６
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Ｃｅｎｔｒｉｖａｐ Ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｏｒ （ Ｌａｂｃｏｎｃｏ Ｃｏｒｐ．，Ｋａｎｓａｓ Ｃｉｔｙ，
ＭＯ）中干燥 ４５ ｍｉｎ．将干燥的 ＤＮＡ 稀释至相同浓

度，然后在 ９５ ℃下培养 ５ ｍｉｎ，并在 ４２ ℃下保持直

到杂交．随后，将标记的 ＤＮＡ 置于阵列上，然后在杂

交站 （ＭＡＵＩ， ＢｉｏＭｉｃｒｏ Ｓｙｓｔｅｍｓ， Ｓａｌｔ Ｌａｋｅ Ｃｉｔｙ， ＵＴ，
ＵＳＡ）将阵列预热至 ４２ ℃至少 ５ ｍｉｎ，再将样品装载

到阵列表面并杂交大约 １６ ｈ．最后，用 ＮｉｍｂｌｅＧｅｎ
ＭＳ２００ 扫描仪（Ｒｏｃｈｅ，Ｍａｄｉｓｏｎ，ＷＩ，ＵＳＡ）对芯片进

行扫描，将得到的芯片信号用 ＩｍａＧｅｎｅ ６􀆰 ０ 软件

（Ｂｉｏｄｉｓｃｏｖｅｒｙ Ｉｎｃ．，Ｅｌ Ｓｅｇｕｎｄｏ，ＣＡ，ＵＳＡ） 进行预处

理，之后将信号强度标准化．
３）数据标准化处理：移除信噪比＜ ２ 的信号点

后得到原始探针信号强度，将原始探针信号强度进

行标准化得到标准化的探针信号强度，再将标准化

的探针信号强度中每个基因对应的所有探针信号强

度汇总，得到基因的信号强度［３０］ ．

１􀆰 ４　 数据分析

使用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２３ 软件对相关数据进

行统计分析和显著性检验（独立样本 Ｔ 检验）．使用

Ｒ ４􀆰 ０􀆰 ５ 软件进行双因素方差分析（Ｔｗｏ⁃ｗａｙ ＡＮＯ⁃
ＶＡ），用“ｐｓｙｃｈ”软件包计算斯皮尔曼（Ｓｐｅａｒｍａｎ）相
关系数及显著性水平，并通过“ｃｏｒｒｐｌｏｔ”软件包进行

可视化．使用 Ｏｒｉｇｉｎ 软件作图．

２　 结果与分析

２􀆰 １　 增温和互花米草入侵对土壤微生物功能基因

和群落的影响

　 　 在 １８ 个土壤样品中检测到各类型功能基因共

４２５ ９２０ 个，涉及到 ９ 个由微生物介导的关键代谢过

程，包括碳、氮、磷、硫等生物地球化学循环过程（表
２）．增温处理下各类功能基因数量均显著低于对照

处理（表 ２、表 ３）．与芦苇群落相比，增温处理下互花

米草入侵后的各类功能基因数量增加，对照处理下，
则表现为 Ｐ２Ｓ２ 处理＜Ｐ４ 处理＜Ｓ４ 处理的趋势，但总

体而言，互花米草入侵对各类功能基因数量的影响

不显著（表 ２、表 ３）．并且在增温和互花米草入侵的

交互作用下其差异也不显著（表 ３）．
在各类功能基因的数量中，碳循环功能基因数

量最多，共检测到 １８１ ４４１ 个与碳循环有关的功能基

因．如表 ４ 和图 １ 所示，增温处理下碳循环功能基因

信号强度显著低于对照处理，其中芦苇群落表现最

为敏感，温度升高后其碳循环功能基因信号强度显

著降低（Ｐ＜０􀆰 ０５），但是互花米草入侵及其与增温的

交互作用并无显著差异（Ｐ＞０􀆰 ０５）．碳循环基因中的

古菌、细菌和真菌群落均受到温度的显著影响（Ｐ＜
０􀆰 ０５），具体表现为在增温处理下其功能基因信号强

度降低，其中种植芦苇土壤的微生物群落差异最为

显著．相较于互花米草而言，芦苇土壤中的微生物群

落对温度更为敏感．碳循环基因中的古菌、细菌和真

菌群落在互花米草入侵及其与增温的交互作用下差

异不显著（Ｐ＞０􀆰 ０５，表 ４ 和图 ２ａ）．
本研究中检测了微生物驱动的碳降解、碳固定

和甲烷代谢 ３ 个碳循环代谢过程基因．如表 ４ 所示，
结果表明增温显著影响碳降解、碳固定和甲烷代谢

基因（Ｐ＜０􀆰 ０５），但互花米草入侵及其交互作用的影

响不显著（Ｐ＞０􀆰 ０５）．如图 ３ 所示，温度升高后 Ｐ４、
Ｐ２Ｓ２ 和 Ｓ４ 处理土壤的微生物群落碳降解、碳固定

和甲烷代谢基因信号强度下降，其中增温显著降低

了 Ｐ４ 处理土壤的微生物群落中碳降解、碳固定和甲

烷代谢的基因信号强度（Ｐ＜０􀆰 ０５），以及 Ｐ２Ｓ２ 处理

土壤的微生物中甲烷代谢相关基因（Ｐ＜０􀆰 ０５），而对

Ｓ４ 处理中的碳循环代谢过程影响不显著（Ｐ＞０􀆰 ０５）．

表 ２　 土壤微生物功能基因数量

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ

功能基因 Ｔ⁃Ｐ４ ＮＴ⁃Ｐ４ Ｔ⁃Ｐ２Ｓ２ ＮＴ⁃Ｐ２Ｓ２ Ｔ⁃Ｓ４ ＮＴ⁃Ｓ４

碳循环 ９ ５２３􀆰 ６７±３９４􀆰 ８８ １０ ８３７􀆰 ００±３６７􀆰 ７９ ９ ７６９􀆰 ６７±３３２􀆰 ５０ １０ ４７５􀆰 ００±１０３􀆰 ３５ １０ １３２􀆰 ３３±７０􀆰 ９０ １１ ５７３􀆰 ６７±７９０􀆰 ６１

氮循环 ２ ８４４􀆰 ６７±１２４􀆰 ３９ ３ ２２７􀆰 ００±９８􀆰 ９０ ２ ９１１􀆰 ００±１０７􀆰 ３５ ３ １１５􀆰 ００±３５􀆰 ２２ ３ ０２７􀆰 ３３±１６􀆰 ７６ ３ ４６３􀆰 ６７±２４０􀆰 ５８

磷循环 ９６０􀆰 ００±３５􀆰 ７０ １ ０８５􀆰 ００±３６􀆰 ３０ ９８１􀆰 ３３±３３􀆰 ０３ １ ０５５􀆰 ６７±１１􀆰 ２６ １ ０１４􀆰 ００±１３􀆰 ０８ １ １３８􀆰 ３３±７６􀆰 ０８

硫循环 １ ８８３􀆰 ００±８５􀆰 ７７ ２ １５１􀆰 ００±７５􀆰 ２５ １ ９２５􀆰 ３３±６５􀆰 ５３ ２ ０７６􀆰 ６７±２２􀆰 ２３ ２ ００１􀆰 ６７±２１􀆰 ６１ ２ ３１１􀆰 ６７±１６８􀆰 ２９

有机污染降解 ５ ０８３􀆰 ００±２１６􀆰 ７３ ５ ６９２􀆰 ００±１６２􀆰 ９０ ５ ２０４􀆰 ００±１７２􀆰 ５３ ５ ５３６􀆰 ６７±５８􀆰 ０２ ５ ３７７􀆰 ６７±３４􀆰 ４１ ５ ９８６􀆰 ６７±３７６􀆰 ７８

次生代谢 ３９􀆰 ３３±１􀆰 ６７ ４５􀆰 ００±１􀆰 ７３ ４１􀆰 ６７±０􀆰 ６７ ４４􀆰 ００±０􀆰 ５８ ４２􀆰 ３３±０􀆰 ８８ ４６􀆰 ６７±１􀆰 ７６

重金属抗性 １ ６３４􀆰 ６７±６１􀆰 ４３ １ ８２１􀆰 ３３±５４􀆰 ７６ １ ６５５􀆰 ３３±６０􀆰 ３１ １ ７７１􀆰 ６７±１９􀆰 ９２ １ ７２３􀆰 ００±１８􀆰 ０８ １ ９３７􀆰 ３３±１２２􀆰 １１

致病性 ３６６􀆰 ６７±１６􀆰 ４１ ４１５􀆰 ００±８􀆰 ９６ ３８２􀆰 ３３±１３􀆰 ５３ ３９５􀆰 ６７±３􀆰 ７６ ３８９􀆰 ６７±１􀆰 ７６ ４３４􀆰 ６７±２７􀆰 ５１

其他类别 ９４􀆰 ００±２􀆰 ６５ １０８􀆰 ３３±４􀆰 ６３ ９８􀆰 ６７±３􀆰 １８ １０１􀆰 ６７±２􀆰 ６０ ９８􀆰 ６７±１􀆰 ６７ １２６􀆰 ３３±１５􀆰 ７７
　 注：试验处理参见表 １；数据为平均值±标准误差．

４６
邓玲玲，等．增温和互花米草入侵对崇明东滩湿地土壤碳循环功能基因的影响．

ＤＥＮＧ Ｌｉｎｇｌｉｎｇ，ｅｔ ａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｗａｒｍｉｎｇ ａｎｄ Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｃｈｏｎｇｍｉｎｇ Ｄｏｎｇｔａｎ ｗｅｔｌａｎｄ．



表 ３　 增温和植物入侵对功能基因数量的

主要影响及其交互作用

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｍａｉｎ ａｎｄ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ
ｗａｒｍｉｎｇ ａｎｄ ｐｌａｎｔ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ

功能基因
增温 植物入侵 增温×植物入侵

Ｆ Ｐ 值 Ｆ Ｐ 值 Ｆ Ｐ 值

碳循环 １０􀆰 １４ ０􀆰 ００７ ０􀆰 ６４ ０􀆰 ４３７ ０􀆰 １０ ０􀆰 ７５９
氮循环 ９􀆰 ３９ ０􀆰 ００８ ０􀆰 ６３ ０􀆰 ４４２ ０􀆰 ０７ ０􀆰 ７９６
磷循环 １０􀆰 ４１ ０􀆰 ００６ ０􀆰 ４９ ０􀆰 ４９５ ０􀆰 １３ ０􀆰 ７２３
硫循环 １０􀆰 ０３ ０􀆰 ００７ ０􀆰 ５８ ０􀆰 ４６０ ０􀆰 ０５ ０􀆰 ８２２

有机污染降解 ９􀆰 １１ ０􀆰 ００９ ０􀆰 ５８ ０􀆰 ４５８ ０􀆰 １５ ０􀆰 ７０９
次生代谢 １４􀆰 ３９ ０􀆰 ００２ １􀆰 ７０ ０􀆰 ２１３ １􀆰 ０３ ０􀆰 ３２７

重金属抗性 ９􀆰 １７ ０􀆰 ００９ ０􀆰 ５３ ０􀆰 ４８０ ０􀆰 ０３ ０􀆰 ８６２
致病性 ７􀆰 ８１ ０􀆰 ０１４ ０􀆰 ５２ ０􀆰 ４８２ ０􀆰 ５０ ０􀆰 ４８９

其他类别 ５􀆰 ２６ ０􀆰 ０３８ ０􀆰 ５６ ０􀆰 ４６９ ０􀆰 ０１ ０􀆰 ９４４
　 注：差异性检验采用双因素方差分析，Ｆ 表示检验统计量，Ｐ 值中
加粗斜体值表示差异显著（Ｐ＜０􀆰 ０５） ．

表 ４　 增温和植物入侵对微生物群落信号强度的

主要影响及其交互作用

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｍａｉｎ ａｎｄ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｗａｒｍｉｎｇ
ａｎｄ ｐｌａｎｔ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｉｇｎａｌ ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ

微生物碳循环
增温 植物入侵 增温×植物入侵

Ｆ Ｐ 值 Ｆ Ｐ 值 Ｆ Ｐ 值

碳循环基因 １３􀆰 ４５ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ７７ ０􀆰 ３９４ １􀆰 ０５ ０􀆰 ３２３
古菌 １３􀆰 ０７ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ６３ ０􀆰 ４３９ ０􀆰 ６６ ０􀆰 ４３０
细菌 １３􀆰 １４ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ７８ ０􀆰 ３９３ １􀆰 １０ ０􀆰 ３１３
真菌 １４􀆰 ８７ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ７７ ０􀆰 ３９５ ０􀆰 ９０ ０􀆰 ３６０

碳降解 １３􀆰 ２６ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ７７ ０􀆰 ３９５ １􀆰 ０５ ０􀆰 ３２２
古菌 １０􀆰 ３５ ０􀆰 ００６ ０􀆰 ０５ ０􀆰 ８２９ ０􀆰 ５５ ０􀆰 ４７１
细菌 １２􀆰 ７８ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ８１ ０􀆰 ３８５ １􀆰 １１ ０􀆰 ３１０
真菌 １４􀆰 ８７ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ７７ ０􀆰 ３９５ ０􀆰 ９０ ０􀆰 ３６０

碳固定 １３􀆰 ６０ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ７２ ０􀆰 ４１１ １􀆰 ０５ ０􀆰 ３２４
古菌 ９􀆰 ２８ ０􀆰 ００９ ０􀆰 ４３ ０􀆰 ５２２ ０􀆰 ５０ ０􀆰 ４８９
细菌 １３􀆰 ８５ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ７１ ０􀆰 ４１４ １􀆰 ０７ ０􀆰 ３１８

甲烷代谢 １５􀆰 ９４ ０􀆰 ００１ １􀆰 ３５ ０􀆰 ２６６ ０􀆰 ７８ ０􀆰 ３９２
古菌 １７􀆰 １７ ０􀆰 ００１ １􀆰 ９９ ０􀆰 １８１ ０􀆰 ７８ ０􀆰 ３９１
细菌 １３􀆰 ０２ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ６８ ０􀆰 ４２４ ０􀆰 ７７ ０􀆰 ３９５

　 注：差异性检验采用双因素方差分析，Ｆ 表示检验统计量，Ｐ 值中
加粗斜体值表示差异显著（Ｐ＜０􀆰 ０５） ．

２􀆰 ２　 增温和互花米草入侵对土壤碳降解关键功能

基因的影响

　 　 主要选取淀粉（Ｓｔａｒｃｈ）、果胶（Ｐｅｃｔｉｎ）、半纤维

素 （ Ｈｅｍｉｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ）、 纤 维 素 （ Ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ）、 几 丁 质

（Ｃｈｉｔｉｎ）和木质素（Ｌｉｇｎｉｎ）等天然碳化合物降解过

程．检测出的碳降解菌群主要包括细菌、真菌和古菌

３ 大类，其中以细菌群落为主（图 ２ｃ）．细菌的优势门

为放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）和变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃ⁃
ｔｅｒｉａ），共占碳降解细菌的 ６０％以上，其中与淀粉、半
纤维素和几丁质降解有关基因大多来源于放线菌门

注：试验处理参见表 １；差异性检验采用独立样本 Ｔ 检验，
∗表示增温处理下差异显著（Ｐ＜０􀆰 ０５） ．

图 １　 碳循环功能基因标准化相对信号强度

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｔｈｅ ｎｏｒｍａｌｉｚｅｄ ａｖｅｒａｇｅ ｓｉｇｎａｌ ｉｎｔｅｎｓｉｔｉｅｓ
ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ

和变形菌门．增温对碳降解菌群具有显著影响，而互

花米草入侵及其交互作用的影响不显著（表 ４）．其
中，种植芦苇土壤的微生物群落中碳降解菌群更易

受到温度的影响，具体表现为增温显著降低其细菌、
真菌和古菌的基因丰度（Ｐ＜０􀆰 ０５），而种植互花米草

土壤的微生物群落碳降解菌群在温度升高后的变化

不显著（Ｐ＞０􀆰 ０５），相较于种植芦苇处理更为稳定

（图 ２ｃ）．
碳降解过程更易受到温度变化的影响（表 ５）．增

温显著影响淀粉、果胶、半纤维素、纤维素、几丁质和

木质素等天然碳化合物的降解过程及其有关的基因

（Ｐ＜０􀆰 ０５），而互花米草入侵及其交互作用对这些天

然碳化合物分解的影响效果不显著（Ｐ＞０􀆰 ０５）．如图

４ 所示，增温处理下的淀粉、果胶、半纤维素、纤维

素、几丁质及木质素降解基因信号强度均低于对照

处理．在增温处理下，碳降解基因信号强度表现为 Ｐ４
处理＜Ｐ２Ｓ２ 处理＜Ｓ４ 处理的趋势，而在未增温对照

处理下，则表现为 Ｐ２Ｓ２ 处理＜Ｐ４ 处理＜Ｓ４ 处理的趋

势．增温显著降低了种植芦苇土壤的微生物群落中关

键的碳降解功能基因，主要包括与淀粉降解有关的

ｃｄａ 基因、与果胶降解有关的 ｅｘｏｐｏｌｙｇａｌａｃｔｕｒｏｎａｓｅ ＿
ｆｕｎｇｉ 和 ｒｇｈ 基因、与半纤维素降解有关的 ｘｙｌａ 和 ｘｙ⁃
ｌａｎａｓｅ 基因，以及与纤维素降解有关的 ｃｅｌｌｏｂｉａｓｅ 和 ｅｎ⁃
ｄｏｇｌｕｃａｎａｓｅ 基因（Ｐ＜０􀆰 ０１） ．在芦苇与互花米草混种处

理中，增温对碳降解相关功能基因丰度的影响不显

著，而在互花米草处理中，ｃｄａ、ｒｇｈ 和 ａｘｅ 基因比其他

碳降解基因更易受到温度变化的影响（Ｐ＜０􀆰 ０５）．

５６
学报（自然科学版），２０２２，１４（１）：６２⁃７６
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注：试验处理参见表 １；差异性检验采用独立样本 Ｔ 检验，∗表示增温处理下差异显著（Ｐ＜０􀆰 ０５） ．

图 ２　 碳循环中微生物群落功能基因标准化相对信号强度

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｔｈｅ ｎｏｒｍａｌｉｚｅｄ ａｖｅｒａｇｅ ｓｉｇｎａｌ ｉｎｔｅｎｓｉｔｉｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｅ

注：试验处理参见表 １；差异性检验采用独立样本 Ｔ 检验，
∗表示增温处理下差异显著（Ｐ＜０􀆰 ０５） ．

图 ３　 碳循环代谢过程功能基因标准化相对信号强度

Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｔｈｅ ｎｏｒｍａｌｉｚｅｄ ａｖｅｒａｇｅ ｓｉｇｎａｌ ｉｎｔｅｎｓｉｔｉｅｓ ｏｆ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ

２􀆰 ３　 增温和互花米草入侵对土壤碳固定关键功能

基因的影响

　 　 微生物碳固定途径主要包括卡尔文循环（Ｃａｌｖｉｎ

ｃｙｃｌｅ）、还原三羧酸循环（Ｒｅｄｕｃｔｉｖｅ ｔｒｉｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄ
ｃｙｃｌｅ）、还原乙酰辅酶 Ａ 途径（Ｒｅｄｕｃｔｉｖｅ ａｃｅｔｙｌ⁃ＣｏＡ
ｐａｔｈｗａｙ）、３⁃羟基丙酸双循环（３⁃ｈｙｄｒｏｘｙｐｒｏｐｉｏｎａｔｅ ｂｉ⁃
ｃｙｃｌｅ）、３⁃羟基丙酸 ／ ４⁃羟基丁酸循环（３⁃ｈｙｄｒｏｘｙｐｒｏｐｉ⁃
ｏｎａｔｅ ／ ４⁃ｈｙｄｒｏｘｙｂｕｔｙｌａｔｅ ｃｙｃｌｅ）、二羧酸 ／ ４⁃羟基丁酸

循环（Ｄｉｃａｒｂｏｘｙｌａｔｅ ／ ４⁃ｈｙｄｒｏｘｙｂｕｔｙｒａｔｅ ｃｙｃｌｅ） 和细菌

微区室（Ｂａｃｔｅｒｉａｌ Ｍｉｃｒｏｃｏｍｐａｒｔｍｅｎｔｓ）．检测出的碳固

定菌群主要包括细菌和古菌两大类，以细菌群落为

主（图 ２ｂ），其中变形菌门的丰度最高（ ～７１％）．通过

卡尔文循环、还原乙酰辅酶 Ａ 途径、还原三羧酸循环

和细菌微区室固定 ＣＯ２ 的基因大多存在于变形菌

门，而检测到 ３⁃羟基丙酸双循环和二羧酸 ／ ４⁃羟基丁

酸循环的基因则分别来源于古菌中的绿弯菌门

（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）和泉古菌门（Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ）．通过双因

素方差分析发现增温显著影响碳固定途径的细菌和

古菌群落（Ｐ＜０􀆰 ０５，表 ４），具体表现为增温降低其基

因丰度，尤其是在种植芦苇土壤的微生物群落中变

化最为显著（Ｐ＜０􀆰 ０５，图 ２ｂ），而在互花米草入侵及

其交互作用下的变化不显著（Ｐ＞０􀆰 ０５，表 ４）．
增温显著影响了芦苇群落中土壤微生物碳固定

６６
邓玲玲，等．增温和互花米草入侵对崇明东滩湿地土壤碳循环功能基因的影响．

ＤＥＮＧ Ｌｉｎｇｌｉｎｇ，ｅｔ ａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｗａｒｍｉｎｇ ａｎｄ Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｃｈｏｎｇｍｉｎｇ Ｄｏｎｇｔａｎ ｗｅｔｌａｎｄ．



途径，而在互花米草入侵及其交互作用下的影响不

显著（表 ５）．在种植芦苇土壤的微生物群落中，增温

显著降低了微生物固碳途径的功能基因信号强度

（图 ５），主要包括卡尔文循环、还原三羧酸循环、还
原乙酰辅酶 Ａ 途径、３⁃羟基丙酸双循环、二羧酸 ／ ４⁃
羟基丁酸循环和细菌微区室等（Ｐ＜０􀆰 ０５），尤其是二

羧酸 ／ ４⁃羟基丁酸循环、与卡尔文循环相关的 ｒｕｂｉｓｃｏ
基因信号强度等更为显著（Ｐ＜０􀆰 ０１）．在芦苇与互花

米草混种处理中，增温显著降低了 ３⁃羟基丙酸双循

环的基因信号强度（Ｐ＜０􀆰 ０１），也显著降低了还原乙

酰辅酶 Ａ 途径中的 ＣＯＤＨ 基因信号强度（Ｐ＜０􀆰 ０５）．
在种植互花米草土壤的微生物群落中，３⁃羟基丙酸

双循环和 ３⁃羟基丙酸 ／ ４⁃羟基丁酸循环更易受到温

度的影响．

２􀆰 ４　 增温和互花米草入侵对土壤甲烷代谢关键功

能基因的影响

　 　 甲烷代谢包括甲烷生成（Ｍｅｔｈａｎｏｇｅｎｅｓｉｓ）和甲

烷氧化（Ｍｅｔｈａｎｅ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ）两类，检测出的甲烷代谢

菌群主要包括细菌和古菌两大类，其中以广古菌门

（Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ）和变形菌门为主．参与到甲烷生成的

ｍｃｒＡ 基因均来源于广古菌门，而参与甲烷氧化的

ｐｍｏＡ 和 ｍｍｏＸ 基因均来源于细菌．如表 ４ 和表 ５ 所

示，甲烷代谢的微生物菌群、甲烷生成与氧化以及关

键功能基因均会受到温度的显著影响（Ｐ＜０􀆰 ０５），但
互花米草入侵及其相互作用的影响较小（Ｐ＞０􀆰 ０５）．
增温显著降低了种植芦苇土壤的细菌和古菌基因丰

度（Ｐ＜０􀆰 ０５，图 ２ｄ）．土壤中参与甲烷生成的基因丰

度大于甲烷氧化（图 ６）．增温后 ｍｍｏＸ、ｐｍｏＡ 和 ｍｃｒＡ
基因信号强度均下降，尤其是增温显著降低了种植

芦苇土壤的甲烷生成与氧化的基因丰度（Ｐ＜０􀆰 ０５）．

２􀆰 ５　 土壤碳循环微生物功能基因与环境因素的相

关性分析

　 　 斯皮尔曼相关性分析结果表明，土壤微生物碳

循环与活性氮气体排放、土壤 ｐＨ 高度相关（图 ７）．
土壤碳循环的微生物菌群（古菌、细菌和真菌）均与

土壤 ＨＯＮＯ、ＮＯ 和 ＮＯｘ 的排放呈显著负相关，其中

ＨＯＮＯ 气体排放与 ＣＯＤＨ、ａｃｃＤ、ＲｇａＥ、ｅｎｄｏｃｈｉｔｉｎａｓｅ
和 ｐｈｅｎｏｌ ＿ ｏｘｉｄａｓｅ 等基因的丰度高度相关 （ Ｐ ＜
０􀆰 ００１），ＮＯ 气体排放则与 ｍｍｏＸ、ＣＯＤＨ、ａｃｃＤ、ｐｍｅ、
ＲｇａＥ、ｅｎｄｏｃｈｉｔｉｎａｓｅ 和 ｐｈｅｎｏｌ＿ｏｘｉｄａｓｅ 等基因的丰度

高度相关（Ｐ＜０􀆰 ００１） ．土壤 ｐＨ 则与古菌和真菌的基

因丰度显著负相关（Ｐ＜０􀆰 ０５），主要包括甲烷生成、
果胶和几丁质降解、还原乙酰辅酶 Ａ 途径、二羧酸 ／
４⁃羟基丁酸循环等碳循环代谢过程．

表 ５　 增温和植物入侵对碳循环关键功能基因信号强度的主要影响及其交互作用

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｈｅ ｍａｉｎ ａｎｄ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｗａｒｍｉｎｇ ａｎｄ ｐｌａｎｔ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｏｎ

ｓｉｇｎａｌ ｉｎｔｅｎｓｉｔｉｅｓ ｏｆ ｋｅｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｅ

碳循环过程 关键功能基因信号强度
增温 植物入侵 增温×植物入侵

Ｆ Ｐ 值 Ｆ Ｐ 值 Ｆ Ｐ 值

碳降解

淀粉 １２􀆰 ８９ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ６７ ０􀆰 ４２６ ０􀆰 ９１ ０􀆰 ３５７

ａｍｙＡ １３􀆰 ０１ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ７４ ０􀆰 ４０５ ０􀆰 ８４ ０􀆰 ３７４

ｃｄａ １０􀆰 ３４ ０􀆰 ００６ ０􀆰 ２８ ０􀆰 ６０３ １􀆰 ４１ ０􀆰 ２５５

ｇｌｕｃｏａｍｙｌａｓｅ １３􀆰 ９８ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ４１ ０􀆰 ５３３ ０􀆰 ８７ ０􀆰 ３６６

ｐｕｌａ １２􀆰 ３６ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ４５ ０􀆰 ５１４ １􀆰 ３４ ０􀆰 ２６７

果胶 １２􀆰 ７２ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ７９ ０􀆰 ３８９ ０􀆰 ４３ ０􀆰 ５２３

ｅｘｏｐｏｌｙｇａｌａｃｔｕｒｏｎａｓｅ＿ｆｕｎｇｉ ８􀆰 １６ ０􀆰 ０１３ ２􀆰 ３７ ０􀆰 １４６ ０􀆰 １７ ０􀆰 ６８４

ｐｅｃ＿Ｃｄｅｇ １０􀆰 ０３ ０􀆰 ００７ ２􀆰 ２６ ０􀆰 １５５ ０􀆰 ５０ ０􀆰 ４９１

ｐｅｃｔｉｎａｓｅ （ｐｅｃｔａｔｅ＿ｌｙａｓｅ） ８􀆰 ２７ ０􀆰 ０１２ ０􀆰 ５８ ０􀆰 ４６１ ０􀆰 ０９ ０􀆰 ７７３

ｐｍｅ １２􀆰 ８３ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ７１ ０􀆰 ４１５ ０􀆰 ７０ ０􀆰 ４１７

ＲｇａＥ １６􀆰 １２ ０􀆰 ００１ ４􀆰 ２６ ０􀆰 ０５８ ０􀆰 ２５ ０􀆰 ６２４

ｒｇｈ ２０􀆰 ２１ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ０５ ０􀆰 ８３１ ２􀆰 ２３ ０􀆰 １５８

ｒｇｌ ７􀆰 ８１ ０􀆰 ０１４ ０􀆰 １１ ０􀆰 ７５１ ０􀆰 ４１ ０􀆰 ５３３

半纤维素 １２􀆰 ９７ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ８９ ０􀆰 ３６１ １􀆰 ６０ ０􀆰 ２２６

ａｒａ １３􀆰 ５４ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ６９ ０􀆰 ４２１ １􀆰 ８５ ０􀆰 １９５

ｍａｎｎａｎａｓｅ １０􀆰 ８５ ０􀆰 ００５ ０􀆰 １４ ０􀆰 ７１１ １􀆰 ５０ ０􀆰 ２４１

ｘｙｌａ １２􀆰 ５１ ０􀆰 ００３ １􀆰 ００ ０􀆰 ３３４ ２􀆰 ０２ ０􀆰 １７８

７６
学报（自然科学版），２０２２，１４（１）：６２⁃７６
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续表５

碳循环过程 关键功能基因信号强度
增温 植物入侵 增温×植物入侵

Ｆ Ｐ 值 Ｆ Ｐ 值 Ｆ Ｐ 值

ｘｙｌａｎａｓｅ １２􀆰 ３１ ０􀆰 ００３ １􀆰 ６１ ０􀆰 ２２６ １􀆰 ０３ ０􀆰 ３２６

纤维素 １１􀆰 ０８ ０􀆰 ００５ ０􀆰 ９４ ０􀆰 ３５０ ２􀆰 ３２ ０􀆰 １５０

ａｘｅ ８􀆰 ６４ ０􀆰 ０１１ ０􀆰 ０８ ０􀆰 ７８１ １􀆰 １２ ０􀆰 ３０９

ｃｅｌｌｏｂｉａｓｅ １１􀆰 ９５ ０􀆰 ００４ ０􀆰 ９５ ０􀆰 ３４６ ３􀆰 １８ ０􀆰 ０９６

ｅｎｄｏｇｌｕｃａｎａｓｅ ７􀆰 ７８ ０􀆰 ０１５ ０􀆰 ７９ ０􀆰 ３９１ ２􀆰 ９６ ０􀆰 １０８

ｅｘｏｇｌｕｃａｎａｓｅ １１􀆰 ３１ ０􀆰 ００５ １􀆰 ５９ ０􀆰 ２２７ ０􀆰 ５０ ０􀆰 ４９０

几丁质 １４􀆰 １１ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ６６ ０􀆰 ４３２ １􀆰 ２４ ０􀆰 ２８５

ａｃｅｔｙｌｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｉｄａｓｅ １３􀆰 ９２ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ７１ ０􀆰 ４１５ １􀆰 ２９ ０􀆰 ２７５

ｃｈｉｔｉｎａｓｅ １２􀆰 ３０ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ９０ ０􀆰 ３６０ １􀆰 ０５ ０􀆰 ３２３

ｅｎｄｏｃｈｉｔｉｎａｓｅ １８􀆰 ３８ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ４９ ０􀆰 ４９６ １􀆰 １６ ０􀆰 ３００

木质素 １７􀆰 １９ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ９０ ０􀆰 ３５９ ０􀆰 ７０ ０􀆰 ４１６

ｇｌｘ ８􀆰 ６６ ０􀆰 ０１１ ０􀆰 ００ ０􀆰 ９６２ １􀆰 １３ ０􀆰 ３０５

ｍｎｐ ８􀆰 ９９ ０􀆰 ０１０ １􀆰 ６９ ０􀆰 ２１５ ０􀆰 １３ ０􀆰 ７２４

ｐｈｅｎｏｌ＿ｏｘｉｄａｓｅ １９􀆰 ０５ ０􀆰 ００１ １􀆰 ２４ ０􀆰 ２８４ ０􀆰 ６３ ０􀆰 ４４０

碳固定

卡尔文循环 １３􀆰 ９２ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ４８ ０􀆰 ５０２ １􀆰 ５４ ０􀆰 ２３６

ＦＢＰ＿ａｌｄｏｌａｓｅ １３􀆰 ０７ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ０４ ０􀆰 ８３９ ０􀆰 ９９ ０􀆰 ３３８

ＦＢＰａｓｅ １４􀆰 ０８ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ３１ ０􀆰 ５８９ ０􀆰 ５２ ０􀆰 ４８４

ｒｕｂｉｓｃｏ １２􀆰 ８４ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ５８ ０􀆰 ４６１ ２􀆰 ６５ ０􀆰 １２６

ＧＡＰＤＨ＿Ｃａｌｖｉｎ １７􀆰 ２６ ０􀆰 ００１ １􀆰 ６３ ０􀆰 ２２２ ０􀆰 ９３ ０􀆰 ３５２

ｐｇｋ １４􀆰 ６１ ０􀆰 ００２ １􀆰 ３４ ０􀆰 ２６６ ０􀆰 ８８ ０􀆰 ３６４

ＰＲＩ １１􀆰 ８２ ０􀆰 ００４ ０􀆰 ０２ ０􀆰 ８９６ １􀆰 ０１ ０􀆰 ３３２

ＴＩＭ １１􀆰 ６３ ０􀆰 ００４ ０􀆰 １７ ０􀆰 ６９１ ０􀆰 ３４ ０􀆰 ５７１

ｔｋｔＡ １２􀆰 ４２ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ３３ ０􀆰 ５７４ ３􀆰 ８０ ０􀆰 ０７１

还原三羧酸循环 ９􀆰 ９０ ０􀆰 ００７ １􀆰 ３６ ０􀆰 ２６４ ０􀆰 ９６ ０􀆰 ３４３

ａｃｌＢ ２􀆰 ２２ ０􀆰 １５８ ２􀆰 ８１ ０􀆰 １１６ ０􀆰 １３ ０􀆰 ７２６

Ａｃｎａ ６􀆰 ６４ ０􀆰 ０２２ １􀆰 ２６ ０􀆰 ２８１ ０􀆰 ２２ ０􀆰 ６４６

ｆｒｄＡ＿ｒＴＣＡ １２􀆰 ６１ ０􀆰 ００３ １􀆰 １９ ０􀆰 ２９３ ０􀆰 １７ ０􀆰 ６８８

ｍｄｈ １０􀆰 ３７ ０􀆰 ００６ １􀆰 ７８ ０􀆰 ２０３ １􀆰 １４ ０􀆰 ３０４

还原乙酰辅酶 Ａ 途径 １４􀆰 ５６ ０􀆰 ００２ １􀆰 １０ ０􀆰 ３１２ ０􀆰 ４１ ０􀆰 ５３５

ＣＯＤＨ １８􀆰 ２９ ０􀆰 ００１ ２􀆰 ２９ ０􀆰 １５３ ０􀆰 ０７ ０􀆰 ７９１

ＦＴＨＦＳ １３􀆰 ８０ ０􀆰 ００２ ０􀆰 ９４ ０􀆰 ３５０ ０􀆰 ４８ ０􀆰 ５００

３⁃羟基丙酸双循环 ４７􀆰 ８７ ０􀆰 ０００ ３􀆰 ０７ ０􀆰 １０２ ０􀆰 ０９ ０􀆰 ７７３

ａｃｃＤ ８４􀆰 ９９ ０􀆰 ０００ ２􀆰 ４６ ０􀆰 １３９ ０􀆰 ６１ ０􀆰 ４４９

３⁃羟基丙酸 ／ ４⁃羟基丁酸循环 １６􀆰 ５２ ０􀆰 ００１ １􀆰 ９２ ０􀆰 １８７ ０􀆰 ０１ ０􀆰 ９１０

二羧酸 ／ ４⁃羟基丁酸循环 １２􀆰 ９４ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ４１ ０􀆰 ５３３ ０􀆰 ８９ ０􀆰 ３６１

细菌微区室 １０􀆰 ４０ ０􀆰 ００６ １􀆰 １４ ０􀆰 ３０３ ０􀆰 ４０ ０􀆰 ５４０

ＣｓｏＳ１＿ＣｃｍＫ ８􀆰 ９４ ０􀆰 ０１０ ０􀆰 ８１ ０􀆰 ３８２ ０􀆰 １６ ０􀆰 ６９４

甲烷代谢

甲烷生成 １６􀆰 ８６ ０􀆰 ００１ ２􀆰 ００ ０􀆰 １７９ ０􀆰 ６９ ０􀆰 ４２１

ｍｃｒＡ １６􀆰 ８６ ０􀆰 ００１ ２􀆰 ００ ０􀆰 １７９ ０􀆰 ６９ ０􀆰 ４２１

甲烷氧化 １３􀆰 ０２ ０􀆰 ００３ ０􀆰 ６８ ０􀆰 ４２４ ０􀆰 ７７ ０􀆰 ３９５

ｍｍｏＸ ９􀆰 ２２ ０􀆰 ００９ ０􀆰 ４４ ０􀆰 ５１９ １􀆰 ００ ０􀆰 ３３５

ｐｍｏＡ １２􀆰 １３ ０􀆰 ００４ ０􀆰 ６５ ０􀆰 ４３３ ０􀆰 ５６ ０􀆰 ４６９
　 注：差异性检验采用双因素方差分析，Ｆ 表示检验统计量，Ｐ 值中加粗斜体值表示差异显著（Ｐ＜０􀆰 ０５） ．

８６
邓玲玲，等．增温和互花米草入侵对崇明东滩湿地土壤碳循环功能基因的影响．

ＤＥＮＧ Ｌｉｎｇｌｉｎｇ，ｅｔ ａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｗａｒｍｉｎｇ ａｎｄ Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｃｈｏｎｇｍｉｎｇ Ｄｏｎｇｔａｎ ｗｅｔｌａｎｄ．



注：差异性检验采用独立样本 Ｔ 检验，∗表示增温处理下差异显著（∗Ｐ＜０􀆰 ０５；∗∗Ｐ＜０􀆰 ０１；∗∗∗Ｐ＜０􀆰 ００１） ．

图 ４　 碳降解过程功能基因标准化相对信号强度

Ｆｉｇ􀆰 ４　 Ｔｈｅ ｎｏｒｍａｌｉｚｅｄ ａｖｅｒａｇｅ ｓｉｇｎａｌ ｉｎｔｅｎｓｉｔｉｅｓ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｃａｒｂｏｎ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓ
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注：差异性检验采用独立样本 Ｔ 检验，∗表示增温处理下差异显著（∗Ｐ＜０􀆰 ０５；∗∗Ｐ＜０􀆰 ０１；∗∗∗Ｐ＜０􀆰 ００１） ．

图 ５　 碳固定过程功能基因标准化相对信号强度

Ｆｉｇ􀆰 ５　 Ｔｈｅ ｎｏｒｍａｌｉｚｅｄ ａｖｅｒａｇｅ ｓｉｇｎａｌ ｉｎｔｅｎｓｉｔｉｅｓ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｃａｒｂｏｎ ｆｉｘａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓ

０７
邓玲玲，等．增温和互花米草入侵对崇明东滩湿地土壤碳循环功能基因的影响．

ＤＥＮＧ Ｌｉｎｇｌｉｎｇ，ｅｔ ａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｗａｒｍｉｎｇ ａｎｄ Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｃｈｏｎｇｍｉｎｇ Ｄｏｎｇｔａｎ ｗｅｔｌａｎｄ．



注：试验处理参见表 １；甲烷氧化中的灰白柱子代表 ｐｍｏＡ 和 ｍｍｏＸ 基因信号强度之和；差异性检验采用独立样本 Ｔ 检验，
∗表示增温处理下差异显著（∗Ｐ＜０􀆰 ０５；∗∗Ｐ＜０􀆰 ０１；∗∗∗Ｐ＜０􀆰 ００１） ．

图 ６　 甲烷代谢过程功能基因标准化相对信号强度
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３　 讨论

碳是构成生命有机体的基本元素，碳的生物地

球化学循环是生态系统中重要的物质循环，其微生

物驱动机制和关键功能基因的作用是当前研究的热

点［３１］ ．在本研究中，检测到的土壤碳循环功能基因数

量及丰度均高于其他各类别的基因，表明崇明东滩

湿地土壤中微生物碳代谢潜力巨大．同时发现，在相

同温度处理下，种植互花米草的土壤碳循环代谢的

基因信号强度均高于芦苇处理，表明种植互花米草

相较于芦苇具有更强的土壤碳代谢潜力．研究表明，
互花米草相较于其他植被类型，如碱蓬（Ｓｕａｅｄａ ｓａｌ⁃
ｓａ）、芦苇和海三棱藨草（Ｓｃｉｒｐｕｓ ｍａｒｉｑｕｅｔｅｒ）等，土壤

具有更高的碳含量与碳储量，其入侵后能够增加土

壤碳汇强度与固碳能力［１２，１５，３２⁃３４］ ．与柽柳 （ Ｔａｍａｒｉｘ
ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）、碱蓬和芦苇等当地植物相比，互花米草入

侵提高了土壤 ＣＯ２、ＣＨ４ 和 Ｎ２Ｏ 等温室气体的排放

通量［１３，３５⁃３６］ ．在本研究中，互花米草入侵对碳循环代

谢过程的影响效果并不显著，可能是受限于入侵时

间较短（ ～２ 年）．植物入侵造成的影响不会一直保持

不变，其影响可能会随着入侵时间而增加［３７⁃３８］ ．
气候变暖可能会破坏湿地生态系统原有的生物

地球化学平衡，从而影响湿地土壤生态系统功能［３９］ ．
在本研究中，增温显著影响了土壤碳循环代谢过程，
其中大多数功能基因信号强度在增温后降低，表明

由微生物驱动的碳循环代谢过程具有较高的温度敏

感性，且增温对湿地土壤的微生物碳代谢潜力具有

负反馈效应．Ｆｅｎｇ 等［４０］ 发现，长达 １２ 年的增温试验

显著增加了土壤中氧化难降解碳和复杂结构碳的微

生物功能基因丰度．虽然短期增温会刺激微生物对

土壤有机质的水解，但长期增温增强了氧化型碳降

解酶的活性，却不影响水解型碳降解酶的活性，促进

土壤有机质分解酶的功能从水解型转向为氧化型，
加速微生物群落重组，最终导致难降解碳的氧化和

ＣＯ２ 排放量增加，造成土壤碳的损失［４１⁃４３］ ．酶活性对

增温持续时间的响应是处于变化中的，且稳定的土

壤有机质分解在短期增温下较难被估计［４１⁃４３］ ．在本

研究中，相对于难降解的碳化合物（如木质素），淀粉

这类易降解碳化合物的碳降解功能基因丰度更高，
但增温对这类基因的影响更大．因此，本研究在短期

增温（ ～２ 年）下的碳降解过程以降解淀粉为主，但
有向难降解碳过程转化的趋势．同时，增温所带来的

环境条件变化会使得土壤有机质分解具有不确定

性，如增温减少了土壤水分，从而减少土壤有机质的

分解，可能会抵消微生物的分解作用［４０，４４⁃４５］ ．
互花米草和芦苇对温度的响应存在一定的差

异［４６］ ．互花米草作为快速扩张的外来入侵物种，对气

候与环境具有极强适应性和耐受力［１５，４７］ ．因此，种植

互花米草土壤的微生物群落对增温的响应不如芦苇
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注：∗表示差异显著（Ｐ＜０􀆰 ０５） ．

图 ７　 基于斯皮尔曼相关性分析的土壤环境因子和微生物碳循环的相关矩阵
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明显，其土壤碳循环代谢能力更为稳定．本研究也发

现，未增温处理下两者混种的土壤碳循环代谢基因

信号强度低于芦苇或互花米草单种处理，而在增温

条件下，两者混种的土壤碳循环代谢基因信号强度

高于芦苇单种处理，但低于互花米草单种处理．因
此，种植芦苇土壤的微生物群落相较于互花米草处

理更易受到温度变化的影响．本研究中增温对互花

米草与芦苇混种土壤的微生物群落影响效果并不显

著，其原因可能是增温加剧了种间竞争，而互花米草

相对于芦苇表现出更强的竞争优势．因此，增温使得

微生物群落向更为稳定的互花米草单种处理发展，

从而在一定程度上抵消温度升高带来的负效应．
湿地生态系统土壤微生物群落组成受到土壤孔

隙度、温度、水分、ｐＨ 和盐分等诸多理化性质的影

响［１０，４８⁃５０］ ．其中，土壤 ｐＨ 是影响微生物群落与结构

的主要因素之一［５１］ ．湿地土壤 ｐＨ 变化较小且呈碱

性，其中真菌和细菌生存的最佳 ｐＨ 区间分别为

４􀆰 ０～６􀆰 ０ 和 ６􀆰 ５～７􀆰 ５．因此，湿地土壤微生物中细菌

数量更多［１０，５２］ ．在本研究中，湿地土壤的 ｐＨ 值均在

８ 以上，且检测到的微生物碳循环代谢菌群也是以

细菌为主．土壤微生物碳循环代谢过程与土壤活性

氮气体排放及土壤 ｐＨ 显著负相关．我们在之前的研

２７
邓玲玲，等．增温和互花米草入侵对崇明东滩湿地土壤碳循环功能基因的影响．

ＤＥＮＧ Ｌｉｎｇｌｉｎｇ，ｅｔ ａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｗａｒｍｉｎｇ ａｎｄ Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｃｈｏｎｇｍｉｎｇ Ｄｏｎｇｔａｎ ｗｅｔｌａｎｄ．



究中发现，温度升高增加了土壤 ｐＨ 以及 ＨＯＮＯ 和

ＮＯ 等活性氮气体的排放［２６］ ．因此，增温可能通过改

变土壤 ｐＨ，影响土壤的微生物群落组成与结构，从
而影响由微生物驱动的土壤碳氮循环过程．

湿地是大气 ＣＨ４ 的最大天然来源，其中滨海湿

地 ＣＨ４ 的排放量可占全球排放总量的 ２０％ ～ ３９％，
其每年排放量约为 １００～２３１ Ｔｇ ［５３⁃５５］ ．滨海湿地 ＣＨ４

的排放主要包括 ＣＨ４ 的产生、氧化和传输三个基本

过程．土壤 ＣＨ４ 氧化和产生过程是同时进行的［５５］，
主要由产甲烷菌和甲烷氧化菌共同控制，并且受到

温度、湿度等环境因子的调控［５６⁃５８］ ．本研究中，参与

甲烷生成的基因丰度均高于甲烷氧化，表明滨海湿

地存在较高的 ＣＨ４ 产生潜力及排放速率，与其他研

究结果一致［５９］ ．温度升高可增强土壤微生物活性，从
而促进 ＣＨ４ 的排放速率与排放通量［６０⁃６２］ ．本研究发

现，增温降低了土壤甲烷生成与氧化的基因丰度，但
甲烷生成的基因丰度仍高于甲烷氧化的基因丰度．
一般来说，产甲烷菌适宜的 ｐＨ 范围在 ６ ～ ８，而甲烷

氧化菌的最适 ｐＨ 范围为 ５􀆰 ５ ～ ６􀆰 ５［６３⁃６４］ ．本研究中，
土壤 ｐＨ 值均高于 ８，且增温升高了土壤 ｐＨ，超出产

甲烷菌和甲烷氧化菌的最适 ｐＨ 范围，导致 ｐＨ 升高

所带来消极影响超过增温带来的积极影响，这可能

是温度升高却降低了甲烷生成与氧化基因丰度的原

因之一．因此，增温可能导致湿地土壤依然具有较高

的 ＣＨ４ 生产潜力，但减缓了 ＣＨ４ 的排放速率．

４　 结论

通过 ２ 年的增温和互花米草试验，我们发现增

温显著降低了湿地土壤微生物碳循环代谢基因，但
互花米草入侵的影响并不显著．在相同温度处理下，
互花米草相较于芦苇具有更强的碳代谢潜力，并且

种植互花米草土壤的微生物群落对增温的响应不如

芦苇显著，其碳循环代谢能力更为稳定．增温使得两

者混种土壤的微生物群落向更为稳定的互花米草单

种土壤发展，从而在一定程度上抵消温度升高带来

的负效应．相对于难降解的碳化合物（如木质素），增
温对淀粉类易降解碳化合物的碳降解功能基因丰度

的影响更大．短期增温（ ～２ 年）下的碳降解过程以降

解淀粉为主，但有向难降解碳过程转化的趋势．增温

降低了土壤甲烷生成与氧化的基因丰度，但甲烷生

成的基因丰度仍高于甲烷氧化的基因丰度．因此，增
温可能导致湿地土壤依然具有较高的 ＣＨ４ 生产潜

力，但减缓了 ＣＨ４ 的排放速率．增温可通过改变土壤

ｐＨ 来影响微生物群落，从而改变由微生物驱动的土

壤碳氮循环过程．本研究有助于理解增温及互花米

草入侵对滨海湿地土壤碳循环及温室气体排放的影

响，可为土壤温室气体排放、全球变暖、碳中和以及

湿地生态系统的保护和管理等提供一定的科学依据

和支撑，对定量湿地土壤微生物碳代谢潜力及其在

全球变化下的响应具有重要意义．
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ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｅ ｗｅｒｅ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｉｎ ｏｔｈｅｒ ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ；２） ｔｈｅ
ｓｉｇｎａｌ ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｅ ｇｅｎｅｓ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ ｉｎ Ｓ． ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｔｈａｎ ｉｎ Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓ⁃
ｔｒａｌｉｓ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ；３） ｗａｒｍｉｎｇ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｒｅｄｕｃｅｄ ｔｈｅ ｓｉｇｎａｌ ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ ｏｆ ｍｏｓｔ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｅ，ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｔｈｅ ｂａｓｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ，ｃａｒｂｏｎ ｆｉｘａｔｉｏｎ，ａｎｄ ｍｅｔｈ⁃
ａｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ，ｂｕｔ ｔｈｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｗａｓ ｎｏｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｆｏｒ ｔｈｅ Ｓ． ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ ｉｎｖａｓｉｏｎ ａｎｄ ｉｔｓ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｗａｒｍｉｎｇ
（Ｐ＞ ０􀆰 ０５）；４） ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ，ｗａｒｍｉｎｇ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｒｅｄｕｃｅｄ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｏｆ
ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｅ ｉｎ ｔｈｅ Ｐ． ａｕｓｔｒａｌｉｓ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ，ｍａｉｎｌｙ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｃｄａ，ｅｘｏｐｏｌｙｇａｌａｃｔｕｒｏｎａｓｅ＿ｆｕｎｇｉ，ｒｇｈ，ｘｙｌａ，ｘｙｌａｎａｓｅ，
ｃｅｌｌｏｂｉａｓｅ ａｎｄ ｅｎｄｏｇｌｕｃａｎａｓｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃａｒｂｏｎ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓ ａｎｄ ｒｕｂｉｓｃｏ ｇｅｎｅｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ Ｃａｌｖｉｎ ｃｙｃｌｅ ｄｕｒ⁃
ｉｎｇ ｃａｒｂｏｎ ｆｉｘａｔｉｏｎ （Ｐ＜０􀆰 ０１），ｂｕｔ ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｉｎ ｔｈｅ Ｓ． ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｍｉｘｅｄ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ （Ｐ＞０􀆰 ０５）；５） ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｎｄ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ
ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｒｅａｃｔｉｖｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｇａｓ ｅｍｉｓｓｉｏｎ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐＨ （Ｐ＜０􀆰 ０５）． Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ，ｗａｒｍｉｎｇ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｃｈａｎｇｅｓ ｔｈｅ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｅ．Ｔｈｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｒｅｓｕｌｔｓ ｐｒｏｖｉｄｅ ｄａｔａ ｓｕｐｐｏｒｔ ｆｏｒ ｑｕａｎｔｉｆｙｉｎｇ ｔｈｅ ｉｍｐａｃｔ
ｏｆ ｇｌｏｂａｌ ｗａｒｍｉｎｇ ｏｎ ｗｅｔｌａｎｄ ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｅ ａｎｄ ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅ ｇａｓ ｅｍｉｓｓｉｏｎｓ，ａｎｄ ｒｅａｌｉｚｉｎｇ ｃａｒｂｏｎ ｎｅｕｔｒａｌｉｚａｔｉｏｎ，ａｎｄ ａｌ⁃
ｓｏ ｐｒｏｖｉｄｅ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｆ ｗｅｔｌａｎｄ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ．
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ　 ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｅ；ｐｌａｎｔ ｉｎｖａｓｉｏｎ；ＧｅｏＣｈｉｐ；ｇｌｏｂａｌ ｗａｒｍｉｎｇ；ｃａｒｂｏｎ ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙ

６７
邓玲玲，等．增温和互花米草入侵对崇明东滩湿地土壤碳循环功能基因的影响．

ＤＥＮＧ Ｌｉｎｇｌｉｎｇ，ｅｔ ａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｗａｒｍｉｎｇ ａｎｄ Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｃｈｏｎｇｍｉｎｇ Ｄｏｎｇｔａｎ ｗｅｔｌａｎｄ．


