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 MACROBUTTON  AcceptAllChangesShown 摘　要 ：红树林土壤中孕育着丰富的微生物类群，然而，这些微生物类群如何响应桥梁建设尚不明确。在本研究中，我们探究了两种不同桥梁施工方法（钢桩板围堰Sheet Pile Cofferdam (SP)和钢护筒围堰Steel Casing Pipe (SC)）和相邻未扰动的红树林（Undisturbed mangrove, UD）下主要微生物类群（包括古菌、细菌和真菌）的变化。我们的结果表明，SC和SP生境的细菌和古菌群落的α多样性显著低于UD生境。反之，三种生境中的土壤真菌α多样性没有显著差异，表明红树林土壤中的原核微生物群落对桥梁建设的响应更加敏感，而真菌群落则较为稳定。此外，桥梁建设降低了细菌和古菌群落的β多样性，而增加了真菌的β多样性。相比物种丰富度的变化，物种替代主导了微生物群落组成的变化。桥梁建设下两种生境的土壤微生物群落表现出较低的群落异质性，而真菌群落的稳定性高于细菌和古菌。土壤pH和C/N比是驱动土壤微生物群落变化的最主要环境因素。总而言之，我们的研究揭示了红树林生态系统中多微生物类群对桥梁建设扰动的不同响应，这对于理解和保护受人类活动影响的自然生态系统中的生物多样性具有重要意义。
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Bridge construction causes greater shifts in soil prokaryotic communities compared to fungal communities in mangrove ecosystems
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 MACROBUTTON  AcceptAllChangesInDoc Abstract ： Mangrove soils host diverse microbial taxa, however, our knowledge of how these microbial taxa respond to bridge construction remains limited. In this study, we investigated the changes of major microbial taxa (including archaea, bacteria, and fungi) under two different bridge construction methods (Sheet Pile Cofferdam (SP) and Steel Casing Pipe (SC)) and adjacent undisturbed mangrove forests (Undisturbed mangrove, UD). Our results showed that the alpha diversity of bacteria and archaea was significantly lower in the SC and SP habitats than in the UD habitat. In contrast, the alpha diversity of the fungal showed no significant difference between the three habitats, implying that the prokaryotic microbiota of the mangrove soil is more sensitive to bridge construction disturbance compared to the fungal community. Similarly, bridge construction decreased the beta diversity of bacteria and archaea, while increasing the beta diversity of fungi. Species replacement, rather than changes in species richness, mainly contributed to the changes in the composition of the microbial community. Additionally, microbial communities residing in bridge construction habitats exhibited lower community dissimilarity than UD, and fungal communities were more stable than bacteria and archaea. Soil pH and C/N ratio are the most important environmental factors in shaping soil microbial communities. Overall, our study revealed different responses of soil’s multiple microbial groups in mangrove ecosystems to bridge construction disturbance. This study has important implications for understanding and conserving biodiversity in natural ecosystems under the influence of human activities.
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随着全球城市化进程的加速，桥梁建设极大提升了交通便利并促进了地区经济增长。然而，这也对自然生态系统造成了严重威胁。例如，研究发现这种城市化进程对水稳性团聚体的粒径组成和稳定性都具有重要影响[1]。滨海湿地是典型的脆弱生态系统，对环境变化的响应极为敏感，尤其是红树林，常常受到桥梁建设的干扰[2]。红树林是分布在热带和亚热带地区潮间带的关键生态系统，为众多生物提供了栖息地，并在碳封存、海岸带侵蚀防护和生物多样性维持等方面发挥着重要作用[3-4]。

红树林土壤中蕴藏着丰富多样的微生物类群，包括细菌、古菌和真菌等，它们的多样性和稳定性对于维持红树林生态系统的健康和生态功能至关重要[5-6]。研究表明，桥梁建设深刻影响着红树林土壤微生物群落多样性和群落结构[7]。鉴于土壤微生物在养分循环、有机物分解和病原菌抑制中发挥的关键作用[8-10]，了解桥梁建设造成的干扰对红树林土壤微生物群落的影响对于保护和管理红树林生态系统至关重要。众所周知，土壤微生物群落对环境干扰极为敏感。桥梁建设可能会改变潮间带潮汐的动力学特征，阻碍物种在红树林生境之间的移动[11]。近期研究发现，桥梁建设显著降低了土壤细菌群落的多样性和微生物生物量[7]。然而，由于不同微生物类群（如细菌、古菌和真菌）在形态特征和生态功能各异，因此，原核生物和真菌可能对环境改变表现出不同的响应模式[12-13]。原核生物，包括细菌和古菌，具有简单的细胞结构和更高的生物量，通常具备更高的代谢多样性和适应能力，使其能更快速地响应环境变化[14]。相比之下，真菌则通过多细胞的菌丝能够在土壤中达到更长的距离，发挥重要的土壤颗粒结合、有机物分解和营养循环作用[15]。然而，我们对于桥梁建设下这些重要微生物类群的响应规律仍知之甚少。

本研究中，我们以广西当前正在建设的最长桥梁——龙门大桥作为研究样地，旨在探究不同桥梁施工方法（包括钢护筒围堰和钢桩板围堰）对红树林土壤原核生物和真菌群落的影响。我们从微生物群落多样性、群落组成和稳定性，以及生态网络等角度解析了微生物群落的变化。在此基础上，我们进一步明确了土壤微生物群落的关键环境驱动因子。由于不同微生物类群在生物特性和生态功能上的差异，它们对环境干扰的响应程度和模式可能存在差异[13]。我们推测：相比真菌群落，桥梁建设干扰可能会对原核生物群落产生更剧烈的影响。通过揭示不同生境土壤原核生物和真菌群落的差异，本研究旨在评估不同桥梁施工方法对红树林土壤微生物群落的影响，从而为基础设施建设下保护红树林生态系统提供重要的政策和管理建议。
1 材料与方法
1.1 样地设置与土壤样品采集
本研究样地位于广西钦州市龙门港镇（108°34′48″ E，21°45′0″ N）。该区域属于南亚热带海洋季风气候区，年平均气温为21.9 °C，年平均降水量为2234.8 mm。钦州湾潮汐以日潮为主，平均潮差2.55 m，最大潮差达5.49 m[16]。研究区域的红树林物种主要包括桐花树（Aegiceras corniculatum），伴生种有秋茄（Kandelia obovata）和白骨壤（Avicennia marina）等[17]。
为探究桥梁建设对土壤微生物群落的潜在影响，本研究在三个生境下采集了土壤样品：两个处于不同桥梁建设方法下的区域（包括钢桩板围堰（SP）和钢护筒围堰（SC））以及一个毗邻的未扰动红树林区域（UD）。所有选定的采样点均具有相似的高程和潮汐特征。土壤样品于2023年5月采集，即桥墩施工开始六个月后采集，以便使土壤微生物群落稳定。我们在各生境内分别设置三个采样点，并在每个采样点周围随机采集三份土壤样品（图S1）。土壤样品使用土壤钻芯（直径为5 cm、长度为0-20 cm）采集，随后，单个土柱充分混匀成一份样品。土壤样品用冰盒运输至实验室，用2 mm筛网去除杂质后分成两部分：一部分自然风干以供土壤理化性质分析，另一部分存放于-40 °C冰箱用于DNA提取。
1.2 土壤DNA提取与高通量测序

土壤DNA提取采用FastDNA SPIN Kit（MP Biomedicals）试剂盒并严格按照说明书。使用1 %琼脂糖凝胶电泳和NanoDropOne分光光度计评估提取的DNA的质量和浓度。使用引物341F和805R进行细菌16S rRNA基因的高变区V3-V4扩增[18]，使用引物519F和915R进行古菌16S rRNA基因的高变区V4-V5扩增[19]，使用引物ITS1和ITS2进行真菌的ITS1区扩增[20]。高通量测序在Illumina Miseq PE 300平台（Illumina）上进行。所有原始测序序列（raw reads）已上传至国家基因组科学数据中心（National Genomics Data Center），其中，细菌的登录号为CRA014249，古菌为CRA014806，真菌为CRA014792。

我们将质量较差（读长 < 200 bp或平均质量评分 < 20）的原始测序序列丢弃。获得的高质量测序序列（clean reads）通过UPARSE[21]和QIIME2[22]方法进行分析。其中，高质量测序序列以100%的相似性阈值聚类为操作分类单元（OTU）[23]。古菌和细菌的代表性序列使用Silva数据库（v132）进行注释，真菌的代表性序列则使用UNITE数据库（v8.0）进行注释。所有测序序列均按样本抽平至统一深度（古菌为24,169，细菌为1,742，真菌为2,209），以便进行下游分析。

1.3 土壤理化性质测定

土壤含水量（Soil water content, SWC）通过将20 g新鲜土壤在105 °C下烘干至恒重来测定。土壤pH值使用pH计（FE28, Mettler-Toledo）测量，土壤与水的体积比为2.5:1。土壤电导率（Electrical conductivity, EC）使用电导率仪（Bante902P, Bante）在25 °C下进行测定。土壤总碳（Total carbon, TC）和总氮（Total nitrogen, TN）使用Vario EL III元素分析仪（Elementar）进行定量分析。土壤有机碳（Total organic carbon, TOC）使用重铬酸钾氧化法进行测定[24]。土壤有机质（Soil organic matter, SOM）采用失重法进行测定[25]。微生物生物量碳（Microbial biomass carbon, MBC）和微生物生物量氮（Microbial biomass nitrogen, MBN）使用氯仿熏蒸提取法进行测定[26]。
1.4 微生物共存网络分析

微生物共存网络基于Spearman相关矩阵进行构建[27]。我们去除了那些在土壤样品中出现频率低于20 %且相对丰度低于0.01 %的OTU。最终，获得了676个古菌、626个细菌和109个真菌的OTUs。然后，我们分别为SP、SC和UD生境构建了共存网络。Spearman相关系数大于0.8且p值小于0.05的相关性被视为强共现，并用于进行网络构建。每个生境中的网络属性使用ggClusterNet R包进行计算。网络中每个节点的网络角色使用rnetcarto R包进行识别，其中，我们将连接者（Connectors）、模块枢纽（Module hubs）和网络枢纽（Network hubs）定义为核心物种。

1.5 数据处理与分析

我们使用物种丰富度（Species richness）代表微生物群落的α多样性，并通过稀释曲线来判断样本量是否足够。物种丰富度与环境变量之间的相关性通过Spearman相关性进行评估。Venn图用于展示不同生境中独特和共享的OTUs。主坐标分析（PCoA）用于评估微生物群落的相对差异，此分析基于Weighted UniFrac距离进行分析。置换多元方差分析（PERMANOVA）用于确定不同生境之间微生物的显著性差异。我们使用minerva R包计算环境因子与OTU相对丰度之间的相关性，最大信息系数（MIC）大于0.4被视为显著相关。基于距离的冗余分析（db-RDA）识别影响土壤微生物群落的主要环境因子。基于Spearman相关的Mantel检验验证土壤微生物群落与各环境因子之间的显著关系。环境变量之间的多重共线性通过Hmisc R包进行评估。为了理解生物多样性模式及其成因，我们利用adespatial R包将不同地点之间的β多样性细分为替代和丰富度差异组分。基于Spearman相关的Mantel检验用于验证微生物群落组分与环境变量之间的关系。通过spaa R包计算每个OTU的Levin生态位宽度（Niche breadth, NB）指数，以进一步解释β多样性模式。微生物群落的稳定性通过平均变异度（Average variation degree, AVD）指数进行评估[28]。AVD值越低，表示微生物群落越稳定。使用Wilcoxon检验比较不同生境间微生物群落的显著差异（包括多样性、群落稳定性和生态位宽度等）。所有分析均在R环境（版本4.4.0）中进行，所有统计分析的显著性水平设定为p < 0.05。

2 结果与分析

2.1 土壤理化性质和微生物α多样性对桥梁建设的差异响应

从表S1中可以看出，相比UD生境，SC和SP生境的土壤理化性质发生了显著改变。其中，SC和SP土壤的pH和C/N比显著（P< 0.05）高于UD土壤。反之，SC和SP土壤总碳（TC）、总有机碳（TOC）和有机质（OM）显著（P< 0.05）低于UD土壤。
稀释曲线用于评估测序深度的饱和度，随着测序序列数的增加，样本内的物种数量也随之增加，直至平台期，表明测序深度可覆盖微生物群落多样性（图S2）。物种丰富度作为一种广泛使用的指标，被应用于表征微生物的α多样性。我们的研究结果发现，UD生境的古菌和细菌群落的丰富度显著高于SC和SP土壤（P< 0.05）（图1a，表S2）。具体而言，与UD生境相比，SP生境的古菌丰富度下降了35.16 %，SC生境下降了23.79 %。同样，SP和SC生境的细菌丰富度分别下降了20.33 %和7.42 %。然而，UD、SC和SP生境之间的真菌丰富度没有显著差异（P> 0.05）。UD生境的土壤中所观察到的古菌（25.9 %）、细菌（20.6 %）和真菌（21.5 %）的独特OTU占所有OTU的比例最高，高于SP和SC生境（图S3）。此外，在SP和SC生境中，我们鉴定到约10-20 %的独特OTU。为了明确驱动土壤微生物群落变异的主要环境因子，我们测定了多种土壤理化性质，包括pH、土壤含水量（SWC）和电导率（EC）等（表S1，图S4）。我们发现，微生物丰富度与多种环境因子显著相关（P< 0.05）。例如，微生物丰富度与C/N比呈显著负相关（P< 0.05），而与总碳（TC）和总氮（TN）呈显著正相关（P< 0.05）（图S5）。
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图1 不同生境土壤微生物丰富度（a）。主坐标分析（PCoA）展示不同生境的微生物群落差异（b）。箱线图中不同的小写字母代表显著性差异，采用Wilcoxon检验进行显著性检验。b图中x轴和y轴的百分数表示PCoA解释的比例。PCoA分析基于Weighted UniFrac距离。每个点代表一个土壤样品，椭圆表示95%的置信区间。UD：未扰动红树林；SC：钢护筒围堰；SP：钢桩板围堰。
Fig. 1 Soil microbial richness among different habitats (a). Principal Coordinates Analysis (PCoA) shows the differences in microbial communities across different habitats (b). Different lowercase letters above the boxplots indicate significant differences, as examined by the Wilcoxon tests. The percentages in parentheses on the x and y axes in panel b represent the proportion of variation explained. PCoA was analyzed based on Weighted UniFrac dissimilarity. Each point represents a soil sample. Each ellipse represents 95% confidence intervals. UD: undisturbed mangroves; SC: Steel Casing Pipe; SP: Sheet Pile Cofferdam.
2.2 微生物群落结构的差异及其环境驱动因子
我们在纲（Class）水平识别了各生境中的主要微生物类群（图S6），其中，古菌、细菌和真菌群落的主要类群分别为Nitrososphaeria、Anaerolineae和Sordariomycetes。不同生境的主要微生物类群的相对丰度存在显著变化，例如，SC（68.9%）和SP（68.6%）土壤的Nitrososphaeria相对丰度显著高于UD（16.7%）土壤（图S7）。在目水平上，我们发现相比UD土壤，SC和SP土壤具有更高的Nitrosopumilales相对丰度（图S8）。我们解析了OTU的相对丰度与环境变量之间的关系。对于古菌，超过7 %的OTU与土壤pH具有显著相关性（MIC > 0.4）（图2a）。而对于细菌和真菌，OTU主要与C/N比率的变化相关。我们采用基于Weighted Unifrac距离的主坐标分析（PCoA）来检验土壤微生物群落的差异，结果表明，不同生境的微生物群落存在显著差异（P< 0.001）（图1b，表S3）。对于原核生物，SC和SP生境的Weighted Unifrac距离显著低于UD生境，除了SP生境的细菌群落（图S9a, b）。相比之下，真菌群落在SP生境的Weighted Unifrac距离高于UD生境，而SC和UD生境之间没有显著差异（图S9c）。在评估土壤理化性质的共线性关系后，我们发现土壤微生物群落与多个环境变量显著相关，主要与土壤pH、C/N比率和MBC的显著相关（图2b，图S10）。以上结果也得到了Mantel检验的进一步验证（表S4）。
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图2 微生物OTUs相对丰度与环境因子显著相关的（MIC > 0.4）OTUs比例（a）。最大信息系数（MIC）用于检验OTUs相对丰度与环境变量之间的相关性。基于距离的冗余分析（db-RDA）分析影响土壤微生物群落组成的主要环境因子（b）。UD：未扰动红树林；SC：钢护筒围堰；SP：钢桩板围堰；SWC：土壤含水量；EC：电导率；TC：总碳；TN：总氮；TOC：总有机碳；SOM：土壤有机质；MBC：微生物生物量碳；MBN：微生物生物量氮。
Fig. 2 Proportion of operational taxonomic units (OTUs) with relative abundances significantly correlated (MIC > 0.4) with environmental factors of all OTUs of each microbial group (a). The maximal information coefficient (MIC) was used to examine the correlations between the relative abundances of OTUs and environmental variables. Distance-based redundancy analysis (db-RDA) identified the most critical environmental variables shaping the composition of soil microbial communities (b). UD: undisturbed mangroves; SC: Steel Casing Pipe; SP: Sheet Pile Cofferdam; SWC: soil water content; EC: electrical conductivity; TC: total carbon; TN: total nitrogen; TOC: total organic carbon; SOM: soil organic matter; MBC: microbial biomass carbon; MBN: microbial biomass nitrogen.
2.3 微生物β多样性组分、群落稳定性及生态位宽度的差异
微生物β多样性组分的划分有助于我们理解驱动不同生境微生物群落组成差异的机制。我们将β多样性分为两个组分：物种替代（Repl）和丰富度差异（RichDiff）。在所有生境中，Repl占主导地位（图3）。与UD生境相比，SC生境的Repl比例较低，而SP生境的RichDiff比例高于UD生境。真菌群落的β多样性高于细菌和古菌群落，并且主要由Repl组成（表S5）。多个土壤理化性质与β多样性组分之间存在显著相关性，其中古菌的Repl与TC和MBC显著相关（p < 0.05），细菌的Repl主要与SWC（p = 0.025）和MBC（p < 0.001）显著相关。然而，对于真菌群落，Repl与环境变量之间没有显著相关性（表S6-S8）。此外，我们计算了微生物群落的稳定性，并用AVD指数表示（图4a），AVD值越低表示稳定性越高。对于原核生物群落，UD生境的AVD值最高，而SC和SP生境之间没有显著差异。对于真菌群落，SC生境的AVD值最低，而UD生境的AVD值相对较高。总体而言，真菌群落的AVD值显著低于古菌和细菌群落（图S11a）。此外，OTU的生态位宽度在不同生境之间存在变化（图4b）。SP生境的古菌和细菌的生态位宽度最低，而三种生境的真菌生态位宽度之间没有显著差异。此外，真菌群落的生态位宽度明显低于古菌和细菌群落（图S11b）。
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图3 土壤微生物β多样性不同组分的差异。Repl：总物种替换多样性；RichDif：总丰富度差异多样性；Simi：相似性。UD：未扰动红树林；SC：钢护筒围堰；SP：钢桩板围堰。
Fig. 3 Different components of soil microbial beta diversity. Repl: total replacement diversity; RichDif: total richness difference diversity; Simi: similarity. UD: undisturbed mangroves; SC: Steel Casing Pipe; SP: Sheet Pile Cofferdam.
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图4 不同生境土壤微生物群落的稳定性（a）和生态位宽度（b）。微生物群落的稳定性由平均变异程度（AVD）指数表示。箱线图上不同的小写字母表示显著性差异，采用Wilcoxon检验进行分析。UD：未扰动红树林；SC：钢护筒围堰；SP：钢桩板围堰。
Fig. 4 Stability of the soil microbial community (a) and width of the niche (b) between different habitats. The stability of the microbial community was represented by the average degree of variation (AVD) index. Different lowercase letters above the boxplots indicate significant differences, as examined by the Wilcoxon tests. UD: undisturbed mangroves; SC: Steel Casing Pipe; SP: Sheet Pile Cofferdam.
2.4 微生物共存网络差异
我们构建了一个包含细菌、古菌和真菌的微生物共存网络（图5a）。在不同生境中观察到了生态网络的拓扑学性质存在显著差异（表S9）。具体而言，SP生境的平均度最高（6.74），表明其微生物网络密集且高度连接。与UD生境相比，SC和SP生境共享了更多的生态模块（图5b，图S12）。在所有生境中，正相关连接占主导地位，表明微生物类群之间主要以合作关系为主。然而，UD生境的负相关连接比例最高（17.13%），这表明可能存在更多的竞争关系，而SC生境的负相关连接比例最低（2.53%）（图5c）。我们进一步识别了网络的核心物种，这些物种在网络模块内部或模块之间发挥着重要的连接作用。不同生境中的核心物种不同，其中，大多数核心物种为古菌，表明古菌在生态网络的稳定性维持中发挥着重要作用（图5d）。
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图5 不同生境之间的土壤微生物共存网络（a）。节点颜色代表不同的门，节点大小表示其在网络中的度。生境之间生态网络内相似模块的数量（b）。网络中负连接数占所有连接数的百分比（c）。每个节点在网络中的网络角色（d）。UD：未扰动红树林；SC：钢护筒围堰；SP：钢桩板围堰。
Fig. 5 The microbial co-occurrence network among different habitats (a). The colors of the nodes represent different microbial phyla and the size of the node represents the degree of the node in the network. The number of similar modules within ecological networks between habitats (b). Percentage of negative links to all links in the network (c). The universal role of each node in the networks (d). UD: undisturbed mangroves; SC: Steel Casing Pipe; SP: Sheet Pile Cofferdam.
3 讨论

红树林是地球上最重要的生态系统之一，然而，其正受到人类活动、气候变化加剧和土地利用变化等方面威胁[29]。人类活动，如桥梁建设可能会打破这些生态系统中微生物群落的动态平衡。因此，了解这些微生物群落如何响应人类活动，对制定有效的生态保护和管理策略至关重要。本研究揭示了红树林土壤细菌、古菌和真菌群落对桥梁建设的差异响应及其环境主控因子，强调了在生态评估和保护策略中考虑这些差异的重要性。

我们的研究表明，与未干扰红树林生境相比，受到桥梁施工影响的生境中细菌和古菌的α多样性显著下降，而真菌α多样性无显著差异，表明原核生物群落对桥梁建设的干扰更为敏感。该发现与之前关于桥梁建设导致浙江舟岱大桥[30]和广西龙门大桥[7]的土壤细菌α多样性减少的研究结论相吻合。微生物α多样性的丢失可能归因于桥梁施工过程中对土壤理化性质和水文特征的改变。相比之下，真菌的α多样性在三种生境之间没有显著差异，表明真菌群落在不同生境间保持了相对稳定的α多样性，对这种环境干扰具有更高的稳定性。这种在波动环境中的稳定性可能与真菌的生活策略和生态角色有关，包括与植物形成共生关系等[31-32]。

β多样性分析进一步揭示了原核生物和真菌群落的差异响应模式。桥梁建设降低了细菌和古菌的β多样性，表明这些群落在受到干扰的生境中趋向于群落同质化。这种同质化可能是由于环境条件的改变引起的选择压力增加，从而优先选择了一部分耐受物种，同时过滤了更敏感的微生物类群[33-34]。另一方面，真菌的β多样性在桥梁建设后有所增加，反映出不同生境中真菌群落组成的更大变异性。这一β多样性的增加可能是由于真菌能够利用多样的生态位并适应广泛的环境条件[32, 35-36]。通过将β多样性划分为物种替代和丰富度差异组分，我们可以更好地理解微生物群落如何在环境梯度中变化或响应干扰[37-38]。这一方法为揭示塑造微生物多样性和群落组装的生态过程提供了有价值的信息。我们发现，物种替代而非丰富度差异的变化主导了微生物群落在生境中的组成变化。这一发现强调了土壤生物群落的动态特性，其中物种替换在干扰后的群落重组中发挥着关键作用[39-40]。在原核生物群落中观察到的更高物种替代表明，这些微生物在应对环境变化时更容易发生群落重组，而真菌群落则表现出更高的稳定性和更少的更替。生态网络分析表明所有生境中正相关的相互作用占主导地位，进一步支持了这些结果。而未干扰生境的负相关连接比例最高（17.13%），这表明受到干扰的生境中微生物网络更加趋向于合作。此外，负责维持网络连通性和稳定性的关键物种可能由于桥梁建设活动而丢失，从而进一步促进了原核生物群落的同质化。相比自然生境，桥梁建设下的生境共享了更多的生态模块，这些模块往往具有普适的生存策略和关键生态功能，能够在不同环境中维持群落稳定性，因此，利用核心模块将有助于开展生态修复与生态系统功能提升。
对环境变量的分析揭示了土壤理化性质与微生物丰富度之间的显著相关性。例如，微生物丰富度与C/N比呈显著负相关，与总碳和总氮含量呈显著正相关。这些相关性突显了养分可用性和土壤理化性质在塑造微生物群落中的重要性。微生物对这些环境因素的不同响应进一步强调了原核生物和真菌在生态功能和适应策略上的差异。土壤pH、C/N比和微生物生物量碳被确定为微生物群落结构的关键调节因子。其中，pH对古菌的显著影响表明，这些微生物对土壤酸度变化极为敏感。此外，我们的研究发现，桥梁建设下的微生物群落趋向于更大的群落稳定性。这种稳定性的增加可能源于桥梁建设活动施加的选择压力，导致能够在压力下维持群落功能的耐受物种占主导地位[41]。古菌和细菌群落的生态位宽度在不同生境中也存在差异，而真菌则没有显示出这种差异，表明真菌相较于原核生物在环境变化中更强的适应能力和稳定性。

原核生物和真菌群落对桥梁建设干扰的差异响应提醒我们保护措施应重点关注维护支持多样化和不稳定微生物群落的生境条件，特别是在快速基础设施发展地区，因为不稳定的微生物群落通常具有较高的生态韧性和多功能性，能够在环境变化和干扰发生时迅速响应和调整。鉴于土壤微生物在养分循环、有机物分解和病原抑制中的关键作用，维持微生物多样性对红树林生态系统的整体健康和功能至关重要[42-43]。管理实践应旨在减少物理干扰和土壤理化性质的变化，通过保护和恢复自然栖息地中的多样化环境特征（如水文和土壤结构等），为微生物群落提供更多的生境选择。此外，在基础设施建设中采取生态工程措施，如绿色桥梁、生态走廊等，可为微生物群落提供生物多样性的补充。例如，相比钢板桩围堰，使用侵入性较小的建设方法（如钢护筒围堰），可以帮助维持红树林土壤微生物多样性。此外，监测微生物多样性和群落组成可以作为生态系统健康的早期指标，从而允许及时干预，防止长期退化。

4 结论

本研究明确了红树林土壤细菌、古菌和真菌群落对桥梁建设的差异响应，强调了在生态评估和保护策略中应考虑不同微生物分类群对环境干扰的独特响应的重要性。然而，尽管本研究揭示了桥梁建设对红树林土壤微生物群落影响，但仍需进一步研究以充分理解驱动这些变化的潜在机制。长期跟踪微生物群落随时间、空间的动态变化对于捕捉群落对干扰的时间响应至关重要[44]。通过详细了解土壤微生物群落如何响应人类活动干扰，将为在持续人类活动下红树林生态系统的健康与功能保护提供科学依据。
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