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湿地土壤微生物碳源代谢活性对不同水分条件的动态响应
① 

——以鄱阳湖为例 

刘亚军1，蔡润发1 赟，李 璟1，刘以珍1，葛  刚2，吴  兰1* 

(1 南昌大学生命科学学院，南昌  330031；2鄱阳湖环境与资源利用教育部重点实验室，南昌  330031) 

摘  要：为深入了解湿地土壤微生物群落代谢特征对不同水分条件的响应变化，本研究以鄱阳湖湿地表层土壤

为研究材料，采用室内控制试验，运用 Biolog 技术探讨土壤微生物碳源代谢活性在不同水分条件(干燥、湿润、淹水)

下连续处理 132 d的变化特征。结果表明：湿润组土壤微生物代谢活性最高，其平均光密度值(AWCD)在处理的第 72 天

分别是淹水组和干燥组的 1.34倍和 3.95倍；同时土壤微生物对不同碳源类型的利用能力也发生了显著的差异性变化，

其中干燥组利用的主要碳源为多聚物类和碳水化合物类(占总碳源利用率的 39.25% 和 36.53%)，而淹水组对氨基酸类

碳源有较高的利用能力(占总碳源利用率的 36.33%)。土壤微生物碳源代谢特征在处理的第 21 天达到稳定状态，而土

壤理化性质和土壤微生物群落结构在处理的第 72天发生显著变化，同时研究发现淹水条件升高了土壤 pH和铵态氮含

量，降低了微生物群落多样性。由此可知，水分条件不仅会影响湿地土壤微生物总体碳源代谢活性强度，还会改变对

不同碳源的相对利用能力，最终导致土壤环境发生改变。 
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湿地是位于陆生生态系统和水生生态系统之间

的过渡性地带，在气候调节、水质净化以及生物多

样性保护等方面发挥着重要的作用[1]。近年来由于

气候变化和人为活动的影响，造成干旱、洪水等极

端天气的频繁发生，加速了湿地的退化[2-3]，而影响

土壤水分条件的水文过程是影响湿地生态系统稳定

和退化的最主要因素之一。目前围绕水分条件对湿

地生态系统影响的研究大多集中在植物、候鸟和土

壤性质上[4-6]。土壤微生物作为生态系统中的分解者，

参与了土壤中的物质循环和能量流动，在调控生物地

化循环以及维持生态功能等方面发挥着重大作用[7]。

已有的研究大多关注了湿地土壤水分条件的改变对

微生物群落结构和组成的影响[8-9]，而有关土壤微生

物活性的研究却鲜见报道。 

土壤微生物活性主要通过微生物碳源利用率、

微生物生物量以及土壤酶活性等来表征，其中

Biolog 微孔板法是通过测定微生物对单一碳源的

利用率来反映微生物群落结构和功能多样性，该技

术因具有灵敏度高和分辨力强等优点，而广泛用于

农田、湿地和污泥等各种土壤微生物代谢活性的研

究 [10-11]。为此本文选择鄱阳湖自然湿地土壤为研

究材料，模拟不同的水分条件，采用 Biolog 微平

板法分析微生物碳源代谢活性和土壤理化性质的

变化规律，以揭示微生物群落代谢特征对水分条

件变化的响应，为自然湿地的保护提供科学的理

论依据。  

1  材料与方法 

1.1  试验设计 

供试土壤来自鄱阳湖自然保护区内蚌湖(29°11′ ~ 

29°18′ N, 115°55′ ~ 116°06′ E)的灰化苔草样带，土壤

类型为草甸沼泽土(砂粒 233 g/kg，粉粒 462 g/kg，黏粒

305 g/kg)，其初始基本性质为：含水量 393.1 g/kg，pH 

5.07，有机碳 14.12 g/kg，全氮 1.39 g/kg，总磷 0.19 g/kg。

该植被样带在鄱阳湖湿地中分布最广，是最典型的湿

生植物群落，具有较长时间的洪水淹没期 (5—9

月)[12]。沿植被带设置 3个相距 50 m的采样点收集 0 ~ 

30 cm土壤运回实验室。 
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将采集的土样过 4目筛去除动植物残体，混合均

匀后分装于 9个长 30 cm、宽 20 cm、高 20 cm的塑

料盒内，填土高度为 19 cm，填土质量约为 11 kg。

试验设置 3 组处理分别为：①干燥组(ND)，不做任

何水分处理；②湿润组(KM)，定期浇水使土样含水

量长期保持约 450 g/kg；③淹水组(FT)，将土盒放置

在实验水池中使得土样淹没于水下 100 cm 处。每种

处理设置 3个平行重复。试验土样采集方法如下：在

试验的第 1、7、21、72和 132 天分别用直径为 5 cm

的聚乙烯管采集 0 ~ 15 cm深的样品，每次采样依次

进行以避免采样带来的扰动。样品采集后，一部分土

样自然风干供土壤理化性质分析；一部分保存在 4℃

用于土壤无机氮的测定和土壤微生物 Biolog 培养分

析，一周内进行测定。 

1.2  测定方法 

参照相关文献对土壤理化性质进行测定[13]。土

壤碳源代谢特征的测定选用含有 31 种碳源的生态

板( Biolog-Eco)，在 25℃恒温培养箱内连续培养 10 d，

每隔 12 h 在 Biolog自动读数装置( MicroStation TM 

System，美国 Biolog 公司)上对 590 nm 处的吸光值

(OD)进行读数[14]。 

1.3  数据分析 

对于 Biolog数据，为去除本底干扰，将 Eco 板

上每个孔的读数减去培养 0 h 时的初始吸光值，并将

负值全部归 0[15]；然后计算 Eco 板孔中溶液吸光值

平均颜色变化率(average well color development，

AWCD) ，AWCD =∑(Ci-Ri)/31，式中：Ci为每个有

菌液孔的吸光值，Ri 为对照孔的吸光值。选用 120 

h(对数期)后的光密度值分析微生物群落功能多样

性，同时参照文献[16]分别计算 Shannon-Weaver 多

样性指数(H)、Simpson指数(D)，并用 OD590>0.15 的

微孔数作为对应样品的细菌群落代谢丰富度(S)。 

本研究数据差异性分析采用单因素方差分析方

法和 Tukey 多重比较法，利用 SPSS20.0 软件完成，

主成分分析(PCA)由 Canoco 5 软件完成。 

2  结果与分析 

2.1  土壤特征对水分条件变化的响应 

鄱阳湖湿地土壤在不同水分条件下其理化性质表

现出不同的变化趋势(表 1)。对于土壤营养参数而言，不

同水分处理间的土壤总有机碳(TOC)、总氮(TN)、总磷

(TP)的含量在处理的 132 d内未出现显著的变化趋势。

然而在处理的第 72 天，淹水组(FT)土壤的 pH和NH4
+-N

含量出现了明显的升高，显著高于非淹水的干燥组(ND)

和湿润组(KM)，而KM土壤NO– 
3 -N含量也出现了明显

上升，显著高于ND和 FT组(P<0.05)。 

表 1  不同水分条件下土壤理化因子的变化 
Table 1  Changes of soil physiochemical factors under different water conditions 

参数 处理 第 1天 第 7天 第 21天 第 72天 第 132天 

ND 198.51 ± 4.41 Ac 98.30 ± 8.72 Bc 67.02 ± 5.69 Cc 33.04 ± 0.79 Dc 18.27 ± 0.83 Dc 

KM 488.17 ± 8.58 Ab 445.93 ± 21.16 Ab 498.26 ± 8.53 Ab 458.28 ± 21.42 Ab 469.39 ± 32.07 Ab

含水量 

(g/kg) 
FT 720.98 ± 16.93 Aa 775.22 ± 29.99 Aa 728.31 ± 20.37 Aa 740.43 ± 16.52 Aa 724.65 ± 16.34 Aa 

ND 13.50 ± 0.19 Ba 13.54 ± 0.69 Ba 14.80 ± 0.36 Ba 14.73 ± 0.04 Bb 16.80 ± 0.02 Aa 

KM 14.06 ± 0.19 Ba 15.29 ± 0.47 Aa 15.81 ± 0.30 Aa 15.03 ± 0.04 ABab 16.20 ± 0.06 Ab 

TOC 
(g/kg) 

FT 13.33 ± 0.18 Ba 15.21 ± 0.04 Aa 15.63 ± 0.43 Aa 15.44 ± 0.17 Aa 15.85 ± 0.10 Ac 

ND 0.97 ± 0.08 Ba 1.26 ± 0.11 ABa 0.91 ± 0.02 Ba 0.93 ± 0.10 Bb 1.54 ± 0.05 Aa 

KM 1.21 ± 0.04 Ba 1.38 ± 0.09 Aa 1.21 ± 0.15 Ba 0.98 ± 0.00 Cab 1.47 ± 0.02 Aa 

TN 
(g/kg) 

FT 1.09 ± 0.02 Ba 1.33 ± 0.19 ABa 1.07 ± 0.04 Ba 1.24 ± 0.02 ABa 1.54 ± 0.05 Aa 

ND 0.34 ± 0.03 Ba 0.46 ± 0.04 ABa 0.48 ± 0.03 ABa 0.63 ± 0.07 Aa 0.56 ± 0.04 Aa 

KM 0.34 ± 0.02 Ba 0.46 ± 0.07 ABa 0.43 ± 0.03 Ba 0.39 ± 0.02 Ba 0.61 ± 0.02 Aa 

TP 
(g/kg) 

FT 0.44 ± 0.03 ABa 0.35 ± 0.02 Ba 0.41 ± 0.02 ABa 0.59 ± 0.09 Aa 0.50 ± 0.04 ABa 

ND 4.87 ± 0.05 Aa 4.86 ± 0.01 Ab 4.97 ± 0.03 Aa 4.93 ± 0.03 Ab 4.95 ± 0.03 Ab 

KM 4.94 ± 0.03 Aa 4.86 ± 0.02 Ab 4.93 ± 0.03 Aa 4.93 ± 0.03 Ab 4.91 ± 0.03 Ab 

pH 

FT 5.00 ± 0.04 Ca 5.08 ± 0.00 Ca 5.07 ± 0.03 Ca 5.23 ± 0.03 Ba 5.55 ± 0.02 Aa 

ND 5.18 ± 0.12 Ba 6.03 ± 0.06 Bb 5.57 ± 0.27 Bb 8.11 ± 0.04 Ab 8.50 ± 0.29 Ab 

KM 5.97 ± 0.50 Ba 6.54 ± 0.33 Bb 6.38 ± 0.17 Bb 11.09 ± 0.26 Ab 6.74 ± 0.40 Bb 

NH4
+-N 

(mg/kg) 
 FT 6.64 ± 0.32 Ba 9.83 ± 0.30 Ba 9.20 ± 0.55 Ba 30.67 ± 2.32 Aa 30.20 ± 1.05 Aa 

ND 0.26 ± 0.08 Bb 0.32 ± 0.04 ABab 0.51 ± 0.03 Ab 0.45 ± 0.03 ABb 0.48 ± 0.07 ABb 

KM 0.71 ± 0.05 Ca 0.68 ± 0.13 Ca 0.83 ± 0.03 Ca 2.98 ± 0.24 Aa 1.51 ± 0.09 Ba 

NO– 
3 -N 

(mg/kg) 

FT 0.55 ± 0.04 Ba 0.22 ± 0.05 Cb 0.36 ± 0.03 BCc 0.85 ± 0.06 Ab 0.86 ± 0.10 Ab 

注：表中数据为平均值±标准误；同列不同小写字母表示同一时间不同处理同一指标间差异显著(P<0.05)，同行不同大写字母表示

同一处理不同时间同一指标间差异显著(P<0.05)；下同。 
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2.2  土壤微生物对碳源利用的动力学特征 

AWCD 反映了土壤微生物群落对碳源利用的总体

情况，在功能代谢的水平上揭示微生物群落的多样性。

由图 1可知，随着培养时间的延长，不同水分条件处理

下的湿地土壤微生物 AWCD值逐渐增大，表明不同水

分条件及各处理时间下湿地土壤微生物均保持代谢活

性；在培养 36 h时，3组处理的 AWCD值均小于 0.2，

土壤微生物对碳源的利用较低，培养 36 ~ 120 h AWCD

值迅速增大，微生物进入指数生长期，碳源被大量利用，

120 h以后缓慢步入稳定期，240 h时达到平衡。因此，

下文有关微生物碳源利用的进一步分析，均选用微生物

代谢活性旺盛的 120 h时的 AWCD值计算获得。 
 

 

(图例中 ND-1d、KM-1d、FT-1d分别表示干燥组、湿润组、淹水组处理第 1天的土样，其余以此类推；下同) 

图 1  3 种水分条件处理土壤微生物 AWCD 值的变化 
Fig. 1  Changes of soil microbial AWCDs under three water treatments 

 

通过比较 AWCD 值发现，对于维持湿润的 KM

组，在整个处理过程中碳源代谢能力未发生显著变

化。对于 ND 和 FT 组，在处理的第 7 天，AWCD

值均出现了显著的降低(P<0.05)，其中以干燥的 ND

组最为明显，降幅达到了 67.85%。且在处理第 21

天时， 3 组处理的 AWCD 值出现了显著差异

(P<0.05)，具体表现为 KM>FT>ND；到处理的第 72

天时，湿润 KM组的 AWCD值分别是 ND和 FT组

的 1.34倍和 3.95倍。 

2.3  不同水分条件下土壤微生物碳代谢图谱主成

分分析 

对 31种碳源的光吸收值进行主成分分析。由图

2可知，前两个主成分的方差贡献率达到了 81.90%，

解释了土壤微生物功能代谢差异性的绝大部分。从图

2 可以看出，湿地土壤在不同水分条件下处理的前 7 

d，碳源利用能力发生了显著的分异变化。在处理的

后期(21 ~ 132 d)，不同处理聚为 3簇，其中 ND组显

著不同于 KM 和 FT 组，位于 PC1 轴正向的第一、 

 

图 2  土壤微生物群落功能的主成分分析 
Fig. 2  Principal component analysis of soil microbial community 
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四象限内，KM组和 FT组分别位于 PC1 轴负向的第

二和第三象限内。 

初始载荷值反映了主成分与碳源利用的相关系

数，载荷因子的高低能够表征碳源对主成分贡献的大

小[17]。31种碳源在 2个主成分上的载荷值见表 2，从

表 2 可以看出，与第一主成分 PC1 相关性较高(载荷

绝对值>1)的碳源有 9种，其中多聚物类 1种、碳水化

合物类 2 种、酚酸类 1 种、羧酸类 2 种、氨基酸类 4

种；而与 PC2 相关性较高的碳源仅有 3 种，其中氨基

酸类 2种、胺类 1种。综合与前两个主成分相关性较高

的碳源类型发现，使土壤微生物群落代谢特征产生分异

的主要碳源是酚酸类、羧酸类、氨基酸类和胺类。 

表 2  31 种碳源的主成分载荷因子 
Table 2  Loading factors of principle components of 31 soil-carbon sources 

PC1 PC2 

相关碳源 载荷值 相关碳源 载荷值 

吐温 40(多聚物类) –1.039 8 L-苯基丙氨酸(氨基酸类) 1.717 2 

D-甘露醇(碳水化合物类) –2.028 7 L-丝氨酸(氨基酸类) –1.204 9 

N-乙酰-D-葡萄糖胺(碳水化合物类) –1.226 9 苯乙胺(胺类) 1.485 5 

4-羟基苯甲酸(酚酸类) –1.566 5   

D-葡萄糖胺酸(羧酸类) –1.172 4   

D-半乳糖醛酸(氨基酸类) –1.528 4   

L-天门冬酰胺(氨基酸类) –1.928 5   

L-苯基丙氨酸(氨基酸类) –1.399 9   

L-丝氨酸(氨基酸类) –1.224 9   

 

2.4  不同水分条件下土壤微生物生理碳代谢图谱 

湿地土壤碳源代谢特征在处理的第 72天达到了

相对稳定状态，为进一步分析在不同水分条件下，31

种碳源代谢能力的分异变化，选择处理第 72 天的

AWCD 值计算获得 Biolog 代谢指纹图谱(图 3)。从

图 3可以看出，KM组土壤代谢指纹图谱中 AWCD/3

≥0.7 的碳源有 15 种(聚合物类 2 种，碳水化合物类

2种，酚酸类 1种，羧酸类 3种，氨基酸类 4种，胺

类 1种)，占其总碳源利用的 75.28%；FT组有 12种(聚

合物类 2种，碳水化合物类 2种，羧酸类 3种，氨基

酸类 4种，胺类 1种)，占其总碳源利用的 84.98%；

而 ND 组没有任何一种碳源的 AWCD/3≥0.7。值得

注意的是，淹水的 FT组相比于 KM组，利用能力显

著降低的碳源有 D3(4-羟基苯甲酸)、F3(衣康酸)。进

一步分析表明，ND组利用的碳源以聚合物类和碳水

化合物类为主，分别占总碳源利用率的 39.25% 和

36.53%；淹水 FT组对氨基酸类碳源代谢能力相对较

强，占其总碳源利用率的 36.33%；而湿润环境下的

KM组对 6类碳源均有较高的代谢能力。 

2.5  土壤微生物群落多样性指数变化 

群落多样性指数能够反映土壤微生物群落碳源

代谢情况，表征微生物群落物种组成和数量分布。多

样性指数分析表明(表 3)，在处理的 132 d 内，非淹

水的 ND 组和 KM 组的 Shannon-Wiener 指数(H)和

Simpson优势度指数(D)均未发生显著变化；而 FT组

的 Shannon-Wiener 指数和 Simpson 优势度指数在处

理的第 72 天均出现了显著的下降(P<0.05)，表明淹

水条件显著降低了湿地土壤微生物的多样性。 

 

(C1 ~ F1：聚合物类；G1 ~ A3：碳水化合物类；C3 ~ D3：酚酸类；B1 ~ H3：羧酸类；A4 ~ F4：氨基酸类；G1 ~ H4：胺类；AWCD值

为 ECO 板上 3 次重复的平均值 AWCD/3) 

图 3  土壤微生物生理碳代谢指纹图谱 
Fig. 3  Metabolic fingerprints in carbon level physiological profiles of microbial communities in tested soils 
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表 3  土壤微生物群落多样性指数 
Table 3  Diversity indices of soil microbial communities 

参数 处理 第 1天 第 7天 第 21天 第 72天 第 132天 

ND 2.77 ± 0.06 Aa 3.11 ± 0.12 Aa 2.77 ± 0.04 Ab 2.64 ± 0.18 Aa 2.99 ± 0.13 Aa 

KM 2.81 ± 0.09 Aa 2.90 ± 0.07 Aa 3.02 ± 0.02 Aa 3.00 ± 0.04 Aa 3.02 ± 0.03 Aa 

Shannon-Wiener 

指数(H) 

FT 2.82 ± 0.02 BCa 2.92 ± 0.02 ABa 3.04 ± 0.02 Aa 2.79 ± 0.03 Ca 2.72 ± 0.05 Ca 

ND 0.92 ± 0.00 Aa 0.94 ± 0.01 Aa 0.92 ± 0.00 Ab 0.90 ± 0.02 Ab 0.94 ± 0.01 Aa 

KM 0.93 ± 0.00 Aa 0.93 ± 0.01 Aa 0.94 ± 0.00 Aa 0.94 ± 0.00 Aa 0.94 ± 0.00 Aa 

Simpson 

指数(D) 

FT 0.93 ± 0.00 Ba 0.94 ± 0.00 ABa 0.94 ± 0.00 Aa 0.92 ± 0.00 Cab 0.92 ± 0.00 Ca 
 

3  讨论 

水分条件是湿地生态系统中重要的生态因子，影

响着湿地的物化环境和生态学功能，同时对湿地土壤

微生物活性有较大的影响。本研究表明，湿地土壤在

3个显著不同的水分条件下，对底物碳源的利用强度

差异显著(图 1、图 2)，其中湿润 KM 组最高，淹水

的 FT 组次之，干燥 ND 组最低。牛佳等[18]在对土

壤微生物群落结构特征的研究中发现，常年淹水土

壤环境下的细菌磷脂脂肪酸比值显著低于湿润土

壤。同时研究也发现土壤含水量的降低不仅会抑制

土壤微生物的呼吸强度和脱氢酶活性，还会使得有

关还原酶的基因丰度会显著下降，对土壤活性产生

不利影响[19-21]。本研究进一步表明湿润的土壤环境

更有利于保持湿地土壤微生物的活性，而干燥和淹水

的土壤环境均在一定程度上抑制了土壤微生物的碳

源代谢能力，且干燥比淹水更不利于微生物利用碳源

物质进行生长，表明维持一定的洲滩湿地尤为重要，

而持续干旱对湿地保护威胁最为严重。 

本研究中，土壤微生物在不同水分条件下利用

的碳源类型出现了显著的分异，其中酚酸类(4-羟基

苯甲酸)、羧酸类(D-葡萄糖胺酸)、氨基酸类(D-半乳

糖醛酸、L-天门冬酰胺、L-苯基丙氨酸、L-丝氨酸)

和胺类(苯乙胺)碳源对水分条件的变化最为敏感，

王苑[22]在对农田的研究中也发现，环境的变化会显

著影响土壤微生物对这 4类碳源的利用能力。而对于

湿润环境下的 KM 组，土壤微生物对 6 大类碳源均

有较高的代谢活性，同时保持适当的水分环境能够显

著增加土壤净硝化率，而土壤含水量过低以及淹水条

件均不利于硝化作用发生[23]，最终使得湿润环境下

的 KM组的土壤 NO– 
3 -N含量显著高于 ND和 FT组。 

值得注意的是，土壤微生物在干燥或者淹水条件

下，利用的主要碳源类型显著不同。对于干燥缺水的

土壤(ND 组)来说，虽然总体的碳源代谢活性很低，

但对聚合物类和碳水化合物类碳源依然保持有较高

的利用能力。Sardans 等[24]研究也发现，土壤在干燥

的水分条件下，参与降解碳水化合物和多聚物类碳源

的 β-葡萄糖苷酶活性较高，而参与氮转化的土壤蛋

白酶活性较低。本研究中同时发现，ND组的矿态氮

含量显著低于保持湿润的 KM组和淹水的 FT组，进

一步表明干燥的土壤环境会抑制氮的转化。 

而对于淹水的 FT组，土壤微生物对氨基酸类碳

源表现出较高的利用能力，这可能是由于淹水形成的

厌氧环境中使得土壤 pH升高，从而增强了土壤微生

物对氨基酸类碳源的利用能力[25]。同时蔡元锋等[26]

在对稻田土壤的研究中也发现，淹水环境下土壤微生

物最为突出的代谢活动与蛋白的转化有关。而淹水处

理(FT)形成了较强的还原条件会抑制硝化微生物的

活性，这可能是导致淹水条件下 NH4
+-N 含量浓度不

断增加的原因[27]。值得注意的是，淹水处理下的 FT

组对部分单一碳源(4-羟基苯甲酸、衣康酸)的利用能

力出现了显著的降低，这为进一步研究碳源代谢的机

理提供了参考依据。 

水分条件的改变会显著影响土壤物化循环和微

生物活性[28-29]。本研究进一步研究发现，土壤碳源代

谢活性在不同水分条件处理的第 21 天逐渐趋于稳

定，而土壤 pH、NO– 
3 -N和 NH4

+-N在处理的第 72天

发生了显著变化。表明土壤微生物碳源代谢特征先于

土壤理化环境达到稳定状态。而在对土壤微生物功能

多样性的研究中却发现，FT 组微生物群落多样性指

数降低发生在处理的第 72 天。表明土壤微生物能够

对水分条件的改变迅速做出反应，并会进一步对土壤

物化反应产生持续的影响[30]。反过来，土壤理化环

境的改变又会进一步影响微生物群落结构[31-32]。 

本研究结果提示，湿地土壤所处的水分条件不仅

会影响土壤微生物的总体碳源代谢活性，还会改变对

不同碳源的利用能力，进而影响湿地生态系统的物化

过程，改变土壤环境。 

4  结论 

1)水分条件的改变显著影响湿地土壤微生物的

碳源代谢能力，其中，湿润条件下土壤微生物的碳源
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代谢能力最高，淹水条件次之，干燥条件下土壤微生

物的碳源代谢能力最低。 

2)土壤微生物的碳源代谢类型在不同水分条件

下发生了显著变化，在干燥的土壤环境中利用的主要

碳源为多聚物和碳水化合物；在淹水条件下利用的主

要碳源是氨基酸类，同时相对于湿润的土壤环境，淹

水条件下对部分碳源(4-羟基苯甲酸、衣康酸)的利用

能力出现了急剧降低。 

3)土壤环境与土壤微生物代谢活性相互影响。土

壤微生物对不同碳源的利用能力在处理的第 21 天趋

于稳定，而土壤环境和微生物群落结构在处理的第

72 天又发生显著变化，最终使得在湿润土壤环境下

的 NO– 
3 -N 含量升高，淹水土壤环境下 pH 和 NH4

+-N

含量出现显著的升高。 
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Functional Response of Wetland Soil Microbial Carbon Source 
Metabolic Activity to Different Water Conditions 

—A Case of Lake Poyang 

LIU Yajun1, CAI Runfa1, LI Yunjing1, LIU Yizhen1, GE Gang2, WU Lan1* 
(1 School of Life Sciences of Nanchang University, Nanchang  330031, China; 2 Key Laboratory of Environment and  

Resource Utilization of Poyang Lake, Ministry of Education, Nanchang  330031, China) 

 

Abstract: In order to understand the changes in metabolic characteristics of wetland soil microbial community under 

different water status, soil was collected from Poyang Lake wetland and was used for a 132 d greenhouse experiment, and Biolog 

was used to understand metabolic activity of soil microbial carbon source under three water conditions (drought, wetting and 

flooding). The results showed that soil microbial metabolic activity was the highest in wetting condition, the average well color 

development (AWCD) was 1.34 and 3.95 times (120 h) of those in drought and flooding conditions on the 72nd days, respectively. 

Meanwhile, the abilities of soil microbial utilizing different type carbon sources also were significantly changed under different 

treatments, polymers and carbohydrates were mainly used under drought condition (39.25% and 36.53%, respectively), while 

amino acids mainly used (36.33%) under flooding condition. Metabolic characteristics of soil microbial carbon source reached a 

stable state on the 21st day, while soil physiochemical properties and soil microbial community structure were changed 

significantly on the 72nd day. At the same time, it was found that soil pH and ammonium nitrogen content were increased and 

microbial community diversity was decreased under flooding condition. The results suggest that water status not only affects 

metabolic activity of total carbon source, but also changes the relative utilization ability of different carbon sources, and then 

changes soil environment in wetland soil. 

Key words: Wetland; Soil microbe; Water condition; Carbon source utilization; Functional diversity 

 


