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鄱阳湖南矶山湿地不同植被类型对土壤碳组分、

羧化酶及cbbl基因的影响*

曹煦彬1　林　娣1　蔡　璐1　江玉梅1†　朱　笃1，2†

（1 江西师范大学生命科学学院，江西省亚热带植物资源保护与利用重点实验室，南昌　330022）

（2 江西科技师范大学生命科学学院，江西省生物加工过程重点实验室，南昌　330038）

摘　要　　选取鄱阳湖南矶山湿地南荻群落（ND）、芦苇苔草混合群落（HH）、苔草群落

（TC）、茭白群落（JB）及裸滩地（LT）土壤为研究对象，分析土壤中不同碳组分、固碳酶（1，

5-二磷酸核酮糖羧化酶/加氧酶（RubisCO）酶活及其大亚基编码基因（cbbl）及环境因子对它们的

影响。结果表明：土壤中全碳（TC）、有机碳（SOC）、微生物生物量碳（MBC）和可溶性有机碳

（DOC）依次为6 380～33 830、1 209～2 259、124.6～1 282、2.848～18.00 mg kg-1，其平均值变

化表现为ND ＞ HH ＞ TC ＞ JB；土壤中RubisCO酶活性在38.08～125.1 nmol CO2 kg-1 min-1之间，

ND土壤RubisCO酶活性最高（125.1 nmol CO2 kg-1 min-1），TC最低（38.08 nmol CO2 kg-1 min-1）；

HH与JB 的RubisCO酶活性分别为38.85、66.05 nmol  CO 2 kg -1 min -1。土壤cbbl基因总拷贝数在

36.07×104～195.6×104 copies g-1之间，ND最高，JB最低。相关性分析表明，MBC和DOC与cbbl基因

均呈极显著正相关（p＜0.01），而TC、SOC分别与RubisCO酶活性呈显著正相关关系（p＜0.05）。本

研究结果说明，固碳酶及cbbl基因与各碳组分具有密切的关系，这对于进一步揭示鄱阳湖湿地土壤碳

素循环及其微生物机制具有重要的参考意义。
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土壤碳库是陆地生态系统最大的碳库，全球

土壤碳库约2.2×103～3×103 Pg，且碳库的构成影

响其累积与分解，其细微的改变会引起大气中CO2

浓度的变化，从而对全球变暖产生正、负反馈的效 

应 ［1 -2］。湿地生态系统所存储的碳超过全球土壤

碳库的1/3，且由于其多水、缺氧的环境特征，积

累了较多的有机碳，因此，湿地土壤碳库受到较

多关注［3-5］。土壤有机碳（SOC）库是土壤碳库的重

要组成部分，也是评价土壤质量的一个重要指标［6］， 

它 受 到 气 候 、 植 被 、 人 为 活 动 及 土 地 利 用 方 式 

等 ［ 6 ］ 多 种 因 子 的 影 响 。 土 壤 微 生 物 生 物 量 碳

（MBC）与可溶性有机碳（DOC）是土壤有机碳库

的重要组成部分，虽然仅占土壤有机碳库的较小部

分，前者被认为能参与土壤中能量、物质及有机物

质转化的调控，是评价土壤肥力的重要指标之一，

后者能反映土壤全碳的微小变化，且存在形态以及

含量高低对土壤微生物的活性影响较大［6-10］。因

此，土壤碳库的构成影响其累积与分解，直接影响

全球碳平衡。

卡尔文（Calvin）循环是光能自养微生物及化
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能自养微生物固定CO2的主要途径［11］，1，5-二磷

酸核酮糖羧化酶/加氧酶（RubisCO）是控制此循

环速率的关键酶，酶的性质与大气CO2固定速率直

接相关。RubisCO酶及其编码基因cbbl在水生生态

系统和实验室培养环境下已有了广泛的研究，近年

来，在陆地生态系统也受到了人们的重视［12-14］。 

Xu和Tabita［13］较早发现基于cbbl基因的固碳微生

物在不同水层种类差异较大。陈晓娟等［14］研究发

现，在农田土壤中较高的固碳酶（RubisCO）活性

意味着较高的自养微生物同化二氧化碳的潜力。

Yuan等［15］发现，在稻田土壤中有机碳和pH是影

响基于cbbl基因的固碳微生物群落结构、丰度和

RubisCO酶活性的最主要因素。陆地生态系统相关

研究多集中在农田土壤中［12，14］，湿地生态系统中

CO2的固定与排放研究对于全球气候变暖具有重要

的意义，目前，关于湿地土壤固碳微生物在CO2固

定过程中有何作用尚不清楚。

鄱阳湖是中国最大淡水湖，湿地面积3 130 km2， 

具有较高的碳储量及对气候变化的高敏感性［16］，

其固碳微生物的固碳潜力评估对于认识湿地在温室

气体排放过程中的作用具有重要意义。目前，针对

鄱阳湖湿地土壤碳氮时空分布与动态变化特征及其

影响因子已有较多报道。吴琴等［16］研究了不同植

被类型、不同土层土壤有机碳分布特征及影响因

子，发现有机碳含量在苔草植物群落中最高，且自

表层以下急剧下降，而土壤水分和植物生物量是影

响湿地土壤有机碳分布的主要影响因子。蔡家艳 

等［17］讨论了不同围垦年限稻田、不同土层土壤碳

氮变化规律，发现土壤层次与围垦年限以及二者之

间的交互作用均显著影响有机碳及全氮含量。上述

研究无法确切地预测气候变化下湿地土壤碳平衡变

化，更无法全面揭示土壤碳循环及其机制。土壤微

生物与碳循环过程之间复杂的耦合作用给研究带

来了巨大的挑战。本文选取鄱阳湖南矶山湿地从

湖心至洲滩分布的植物群落：裸滩（Bare shoals，

LT）、茭白群落（Zizania latifolia community，

JB）、芦苇—苔草的混合群落（Mixed community 

of Phragmites australis-Carex cinerascens，HH）、

苔草群落（Carex cinerascens community，TC）和

南荻群落（Triarrhena lutarioriparia community，

N D ） 为 研 究 对 象 ， 分 析 不 同 植 被 群 落 土 壤 碳 组

分的分布特征与影响因子及其与土壤固碳关键酶

（RubisCO）、固碳基因cbbl的关系，这对明确鄱阳

湖南矶湿地生态系统的土壤碳循环具有重要意义。

1　材料与方法 

1.1　研究区概况

鄱 阳 湖 南 矶 山 湿 地 位 于 江 西 省 鄱 阳 湖 南

部 （ 2 8 ° 5 2 ′2 1 ″～ 2 9 ° 0 6 ′4 6 ″N ， 1 1 6 ° 1 0 ′2 4 ″～ 

116°23 ′50″E），属亚热带季风气候，热量丰富，

雨 量 丰 沛 ， 光 照 充 足 ， 四 季 分 明 。 年 平 均 气 温

16.5～17.8℃，无霜期较长，年平均降水量1 570 

mm，降水多集中在4—6月。鄱阳湖于2008年被批

准为国家级自然保护区，其地理位置独特，生态环

境典型，且发育了十分复杂、多样性丰富的植物群

落系统。由于水位影响，从湖心至洲滩，植被群落

分布呈典型带状特征，其优势植物群落为茭白群

落、苔草群落、芦苇—苔草的混合群落以及南荻

群落［18］。

1.2　样地设置及样品采集

本试验于2016年3月选取南矶山湿地由湖心至

洲滩（地理坐标：28°53′01.55″N～28°53′03.26″N，

116°20′32.14″E～ 116°20′31.36″E）不同高程优势

植物群落南荻群落（ND）、苔草群落（TC）、茭

白群落（JB）、芦苇—苔草的混合群落（HH）及

裸滩（LT）为研究对象，按照垂直于湖岸线的地

行梯度设置样带，确定不同高程优势植物群落，每

个群落带选取3个50 cm × 50 cm样方，共15个观

测样方。用内径为5 cm、长50 cm的原状土壤取样

器采集土壤样品。每个样方利用非系统布点法获

得土壤并混合，用保温箱带回实验室，剔除可见

的动植物残体。取一部分新鲜土样4℃保存用于土

壤酶活及理化性质的测定，且72 h内取一部分土壤

进行预处理，进行RubisCO酶活测定，其余土壤放

入-80℃冰箱保存，用于DNA提取。土壤分析前保

持两周的平衡期以保证在之后的干扰中土壤微生物

活动稳定。

1.3　土壤理化性质及酶活性测定

土 壤 p H 采 用 电 位 法 ， 即 将 土 壤 与 蒸 馏 水 以

1∶2.5（g﹕ml）的倍数充分搅拌混合后用电位法

测量［19］；土壤含水率用烘干法测定［19］；土壤全

碳（TC）、全氮（TN）则将土壤烘干后用元素分

析仪（Elementar Vario，德国）测定；土壤可溶
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性有机碳用氯化钾（0.5 mol L-1）浸提后用分光光

度计法测定［20］；土壤有机碳采用重铬酸钾外加热

法测定［19］；土壤微生物生物量碳采用氯仿熏蒸—

K2SO4浸提法测定［19］：用0.5 mol L-1 K2SO4 溶液

（50 ml）浸提熏蒸与未熏蒸的新鲜土壤（25 g）

30 min，之后用重铬酸钾容量法测定浸提液中的

有机碳含量；微生物呼吸采用静态气室法［21］；过

氧化氢酶（CAT）用KMnO4 滴定法测定，酶活性

以每克土壤所消耗KMnO4的毫升数表示；蔗糖酶

（Suc）采用3，5-二硝基水杨酸显色法测定，酶

活性以每克土壤中含葡萄糖的毫克数表示。

土壤中RubsiCO 酶活性测定采用超声波破碎

的方法提取土壤中的蛋白质［22］：将新鲜土壤进行

预处理，去除杂质及各种离子无机物后，对其进行

冷冻干燥得到冻干土。在冰浴下，用超声波破碎仪

对冻干土进行充分破碎，之后离心收集上清液，上

清液中加入硫酸铵固体达到80%饱和使得蛋白质沉

淀，收集蛋白质沉淀并溶解。酶活性在30℃下用紫

外分光光度计（UV-1800PC，上海美谱达仪器有

限公司）（λ=340 nm）测得［22］，反应需要设置不

加1，5-二磷酸核酮糖（Rubp）和热变性蛋白质的

阴性对照。

1.4　土壤固碳基因（cbbl）定量分析

土壤DNA用Omega（OMEGA Biotek，美国）

土壤试剂盒，依据其说明书提取。DNA的纯度及

质量利用琼脂糖凝胶电泳（BG-subMIDI，中国）

及凝胶成像系统（GDS-800，UVP公司，美国）测

定。并使用“总DNA纯化回收试剂盒”（天根，

中国）对DNA进行纯化。通过实时荧光定量PCR

（ABI7900，Applied Biosystems Inc，美国）对细

菌cbbl基因数量进行定量分析，采用引物（K2f：

5 ′-ACCAYCAAGCCSAAGCTSGG-3 ′，V2f：5 ′-
G C C T T C S A G C T T G C C S A C C R C - 3 ′） ， 扩 增 出

492-496bp的基因片段 ［23］，内参基因引物采用

（16S-F：5′-AGAGTTTGATCMTG GCTCAG-3′，
16S-R：5 ′-GCTGCCTCCCGTAG GAGT-3 ′）扩增

细菌16S rDNA 区域［1］。反应体系及程序详见参考

文献［1-2］。

1.5　数据统计分析

数据初处理和制图利用Microsoft Excel 2010 

软件进行，采用SSPS 20.0  进行方差分析（单因

素方差分析）、多重比较（杜克的真实显著性差

异法（Tukey HSD））及相关性分析（皮尔森法

（Pearson））。采用CANOCO 4.5 for Windows 对

数据进行排序分析包括主成分分析（PCA）和冗余

分析（RDA）。

2　结　果

2.1　不同植被类型土壤基本性质

土壤含水率（SWC）在45.5%～58.64%之间，

不同植物类型间无显著差异；土壤pH在4.94～6.04

之间，随着洲滩水位升高，pH逐步升高（ND ＜ 

HH ＜ TC ＜ JB ＜ LT），且ND显著低于JB和LT

（p＜0.05）；土壤全氮（TN）在1 090～2 490  

mg kg-1之间，其中ND群落显著大于其他群落；土

壤呼吸在156.3～322.8 ml kg-1之间，除了LT土壤，

其他植被群落土壤无显著差异；土壤过氧化氢酶

活性在0.194～0.366 ml g-1之间，LT显著高于ND和

HH（p＜0.05），且与土壤pH趋势一致，这可能

与土壤中氢氧根离子含量有关；土壤蔗糖酶活性在

0.059～0.311 ml kg-1之间，表现为HH最高，LT最

低，且HH显著大于JB和LT（p＜0.05）（表1）。

2.2　不同植被类型土壤碳组分

土 壤 中 T C 、 S O C 、 M B C 、 D O C 依 次 为 

6 380～33 830、1 209～2 259、124.6～1 282、

2.848～18.00 mg kg-1，其平均值在植物群落间均

大致表现为ND ＞ HH ＞ TC ＞ JB ＞ LT。ND群落

的TC和DOC含量显著高于LT，ND和HH的MBC含

量显著高于LT（p ＜ 0.05），见图1。PCA分析可

进一步反映不同植物群落土壤样品中碳组分的差

异性，以及导致其差异的主要因素。从图2可以看

出，JB和其他植被群落的碳组分差异较大，TC和

HH的碳组分差异不明显。MBC、DOC、SOC及TC

四个指标间均呈正相关。

2.3　 不同植被类型土壤固碳关键酶RubisCO酶及

基因cbbl
土壤中RubisCO酶活性在38.08～125.1 nmol CO2  

k g - 1  m i n - 1之 间 。 不 同 植 物 群 落 中 ， N D 土 壤 中

RubisCO酶活性最高（125.1 nmol CO2 kg-1 min-1）， 

TC最低（38.08 nmol CO2 kg-1 min-1）；HH与JB 

的RubisCO酶活性分别为38.85、66.05 nmol CO2  

kg -1 min-1。ND土壤中酶活分别是HH、TC的3.6、

3.7倍，是JB的2倍，且ND和JB有极显著差异。

JB土壤大于HH与TC，但HH与TC间无显著差异 

（p ＞ 0.05）。
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表1　不同植被类型土壤理化性质

Table 1　Physico-chemical properties of soils in different vegetation

pH

含水率

Soil water content 

（SWC，%）

全氮

Total nitrogen

（TN，mg kg-1）

土壤呼吸

Soil respiration

（Resp，ml kg-1）

过氧化氢酶

Catalase

（CAT，ml g-1）

蔗糖酶Sucrase

（Suc，ml g-1）

南荻群落Triarrhena 

lutarioriparia community

（ND）

4.94c 48.4a 2 490a 207.3a 0.197b 0.184ab

混合群落Mixed community of 

Phragmites australis-Carex 

cinerascens（HH）

5.13bc 52.31a 1 607b 322.8a 0.194b 0.311a

苔草群落Carex cinerascens 

community（TC）

5.24bc 52.98a 1 270b 248.6a 0.230ab 0.205ab

茭白群落Zizania latifolia 

community（JB）

5.76ab 58.64a 1 243b 304. 9a 0.307ab 0.106b

裸滩Bare shoals（LT） 6.04a 45.76a 1 090b 156. 3b 0.366a 0.059b

　　注：表中同一列不同字母表示差异达到Tukey HSD检验5%显著水平。下同 Note： Different letters in the same column mean 

significant difference p ＜ 0.05 according to Tukey HSD（Tukey’s honestly significant difference）test. The same below

注：图中不同字母表示不同植被类型间差异达到Tukey HSD检验5%显著水平，下同 Note：Different letters represent significant 

difference in different vegetation according to Tukey HSD，p ＜ 0.05. The same below

图1　不同植被土壤各碳组分含量

Fig. 1　Soil carbon fractions in different vegetation
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注：●为南荻群落土壤；▲为混合群落土壤；▼为苔草群落土

壤；◆为茭白群落土壤 Note：● stands for soil under Triarrhena 

lutarioriparia community，▲ for soil under Phragmites australis-

Carex cinerascens community，▼ for soil under Carex cinerascens 

community，◆ for soil under Zizania latifolia community

图2　土壤碳组分主成分分析

Fig. 2　Principal component analysis（PCA）of soil  carbon 

fractions in soil

图3　不同植被群落土壤RubisCO酶活性及cbbl拷贝数

Fig. 3　RubisCO activity and number of cbbl  copies in soil 

relative to vegetation 

土 壤 c b b l 基 因 总 拷 贝 数 在 3 6 . 0 7 × 1 0 4 ～ 

1 9 5 . 6 × 1 0 4 c o p i e s  g - 1之 间 ， 其 中 ， 最 高 值 N D

（195.6×104 copies g-1）是最低值LT（36.07×104 

copies g-1）的5.4倍，HH与ND、TC与JB无显著差

异（p ＞ 0.05）（图3）。

对15个样品进行相关性分析，结果表明，土

壤中RubisCO酶活性与功能基因cbbl呈显著正相关

（R2=0.2815，p ＜ 0.05）（图4）。

图4　土壤cbbl拷贝数与RubisCO酶活性的关系

Fig. 4　Relationship between soil RubisCO activity and number of cbbl copies

2.4　 不同植被类型土壤碳组分、固碳酶RubisCO
及cbbl基因间的关系

2.4.1　环境因子对土壤碳组分的影响　　RDA分

析结果表明，湿地土壤 TN 与环境第一轴呈极显著

正相关（R 2=0.9881，p＜0.01），土壤pH、CAT

与环境第二轴呈极显著负相关（R 2 =  -0.8347， 

- 0 . 7 9 1 8 ， p＜ 0 . 0 1 ） ， 土 壤 S u c 与 环 境 第 二 轴

呈 极 显 著 正 相 关 （ R 2= 0 . 7 5 7 8 ， p＜0 . 0 1 ） ， 说

明 环 境 第 一 轴 与 第 二 轴 能 很 好 地 代 表 土 壤 中 的

这 4 个 环 境 因 子 。 T N 与 物 种 第 一 轴 相 关 系 数 为

0.9633（p＜0.01），pH、CAT、Suc与物种第二

轴的相关系数分别为-0.6408，-0.6079，0.5818 

（p＜0.01），说明影响植被土壤碳组分分布的主

要因素依次是TN、pH、CAT和Suc。TN与各碳组
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分呈正相关，Suc与DOC、MBC呈正相关，而pH、

CAT与各碳组分呈负相关（图5和表2）。

2.4.2　土壤碳组分、固碳酶RubisCO及cbbl基因的

相关性　　MBC和DOC与物种第一轴呈极显著正相

关（R2=0.8339，0.6421，p＜0.01），TC与 SOC与

物种第二轴呈显著正相关（R2=0.5463，0.4988，

p＜0.05），说明，不同碳组分中MBC、DOC分别

与cbbl基因呈极显著正相关（p＜0.01），而TC、

SOC分别与RubisCO酶活呈显著正相关（p＜0.05）

（图6和表3）。

3　讨　论

3.1　不同植物类型土壤碳组分及其影响因素

土壤有机碳（SOC）更新速率快，其输入主要

图5　土壤碳组分及环境因子冗余分析

Fig. 5　Redundancy analysis（RDA）of soil carbon fraction and 

soil environment factors 

表2　RDA排序轴及各土壤环境因子的相关关系

Table 2　Relationship between RDA ordination axis and soil environment factors

SPEC AX1 SPEC AX2 ENVI AX1 ENVI AX2

SPEC AX1 1

SPEC AX2 -0.105 5 1

ENVI AX1 0.974 8 0 1

ENVI AX2 0 0.767 8 0 1

pH -0.364 5 -0.640 8** -0.373 9 -0.834 7**

SWC -0.171 7 -0.208 6 -0.176 1 -0.271 7

TN 0.963 3** 0.099 0.988 1** 0.129

Resp -0.263 8 -0.144 2 -0.270 6 -0.187 8

CAT -0.333 5 -0.607 9* -0.342 1 -0.791 8**

Suc -0.083 9 0.581 8* -0.086 1 0.757 8**

　　注： SPEC AX1、SPEC AX2、ENVI AX1和ENVI AX2分别表示物种轴1、2和环境轴1、2；*表示显著相关（p＜ 0.05），**表

示极显著相关（p＜ 0.01） Note：SPEC AX1，SPEC AX2，ENVI AX1and ENVI AX2 stand for the species axes 1，2 and the ambient 

axes 1，2，respectively；* Indicates significant correlation（p＜0.05），** indicates extremely significant correlation（p＜0.01）

表3　RDA 排序轴及土壤各碳组分的相关关系

Table 3　Correlations between RDA ordination axes and soil carbon fractions

SPEC AX1 SPEC AX2 ENVI AX1 ENVI AX2

SPEC AX1 1

SPEC AX2 -0.141 2 1

ENVI AX1 0.943 0 1

ENVI AX2 0 0.701 7 0 1

TC 0.499 2 0.546 3* 0.529 4 0.778 5**

SOC 0.046 3 0.498 8* 0.049 1 0.710 8**

MBC 0.833 9** 0.067 5 0.884 3** 0.096 3

DOC 0.642 1** 0.080 9 0.680 9** 0.115 2
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来源于动植物残体、植物枯落物和根系的腐化，

其 输 出 则 包 括 各 种 环 境 条 件 对 土 壤 的 分 解 和 侵

蚀，植被归还量大，分解速率缓慢会造成SOC的积 

累 ［24］。本研究发现，SOC在不同植被土壤中含

量大致为ND ＞ HH ＞ TC ＞ JB，呈现出沿高程地向湖

心方向逐渐减小的趋势，这与董磊等［25］的研究结果

类似。本文中SOC含量为1 209～2 259 mg kg-1， 

其值高于董磊等 ［25］报道的鄱阳湖湿地土壤有机

质含量（14.9～35 mg kg-1），而低于吴琴等［16］

报道的鄱阳湖湿地土壤有机质含量（1.07×104～ 

3.52×104 mg kg-1），说明，即使在同一湿地，SOC

也有差异，这可能与取样时间、取样地点以及取样

层均有关系，也可能与不同植物群落类型有关，人

为因素影响如火烧对SOC的影响也不容忽视。

土壤微生物生物量碳（MBC）是指土壤中体

积在5～10 μm3之间的活微生物体中所含的有机碳含

量，受土壤有机碳输入影响的微生物生长和繁殖的

限制。本研究中MBC含量为124.6～1 282 mg kg-1， 

这与王晓龙等［26］报道鄱阳湖湿地MBC含量（174.9～ 

925.4 mg kg-1）相差不大，与赖建东等［27］报道的

纳帕海湿地MBC含量（940±69.11 mg kg-1）也无

显著相差。MBC与SOC 在不同植物类型土壤中含

量的变化趋势一致，说明植物群落的不同决定了

MBC和SOC含量的不同。

DOC与土壤微生物生物量碳高度相关，且可

在一定时间内发生周转或转化，受植物、微生物

影响强烈 ［28］。本文发现，南矶山湿地土壤DOC

与MBC、SOC在不同植物类型土壤中变化趋势一

致。本文中，DOC含量为2.848～18.00 mg kg-1，

低于杨青青等［28］在旱季所测得森林土壤DOC含量 

（＞100 mg kg-1），却与雨季所测得DOC含量类似

（7.70～18.25 mg kg-1），说明DOC受雨水淋溶强

度影响较大［23-27］。鄱阳湖因其独特的水位特征，

如裸滩地基本处于水淹状态，其土壤DOC含量最

低，说明，水分对裸滩地土壤DOC的淋溶作用导致

其含量低。

影响土壤碳组分的因素很多，TN被认为是湿

地生态系统碳循环中的限制因素［29］，这与本研究

得到的结果是一致的。TN是影响碳组分的最重要

因素，且TN与碳组分呈显著正相关，说明氮素的

增加有利于土壤有机碳的累积［30］。但也有研究认

为，氮素增加使土壤有机碳负累积，亦或对土壤有

机碳零累积［31-32］。也有研究表明，氮素添加会改

变土壤pH［33］，进而改变土壤碳组分。

土壤酶是由植物根系、动植物残骸及微生物

所分泌的生物活性物质，任何引起微生物数量变

化的因素均会导致土壤酶活的变化［34］。本研究发

现，土壤蔗糖酶（Suc）与DOC、MBC呈极显著正

相关，而过氧化氢酶（CAT）与DOC和MBC呈极显

著负相关，这与朱媛君等［34］报道的沙丘低地在雨

季Suc活性与DOC、MBC呈极显著正相关的结论是

一致的；但戴伟和白红英［35］的研究认为，CAT与

有机质及氮素呈显著正相关，与本研究的结果不一

致，这可能与南矶山土壤的水位变化有关，在取

样期间雨水较多，水位的上升隔绝了土壤与大气

的接触，从而使得土壤中对植物有害的过氧化氢

含量降低。

3.2　 不同植物类型土壤固碳酶活性及其表达基因

变化 
RubisCO酶是催化自养微生物利用卡尔文循环

进行CO2固定的限速酶，cbbl基因是编码RubisCO

酶的。较高的RubisCO 酶活性意味着较高的自养微

生物碳同化潜力。相比碳同化功能基因，RubisCO 

酶活性可更好地反映土壤微生物固碳潜力［29］。

本 研 究 发 现 ， 鄱 阳 湖 南 矶 山 湿 地 土 壤 中

RubisCO酶活性在38.08～125.1 nmol CO2 kg-1 min-1 

之间，低于陈晓娟等［14］报道的农田土壤RubisCO

酶活性34.06～71.61 nmol CO2 kg-1 min-1。不同植

物群落中，ND土壤中RubisCO酶活性（125.1 nmol 

CO2 kg-1 min-1）和cbbl基因总拷贝数（195.6×104 

copies g-1）最高，JB和TC土壤RubisCO酶活性分 

图6　土壤碳组分与固碳酶酶活性及cbbl基因冗余分析

Fig. 6　RDA analysis of relationships of soil carbon fractions with 

RubisCO activity and cbbl gene
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别为66.08、38.08 nmol CO2 kg-1 min-1，说明ND

群落的微生物固碳潜力高于其他植物群落，TC和

J B 群 落 土 壤 微 生 物 固 碳 潜 力 最 小 。 这 与 N D 土 壤

中有较高的碳、氮积累有关（TC、TN与RubisCO

活 性 极 显 著 正 相 关 （ p＜0 . 0 1 ） ） ， 土 壤 较 为 肥

沃，使得土壤微生物群落数量及活性较高。土壤

中RubisCO酶活性与功能基因cbbl呈显著正相关

（R2=0.2815，p＜0.05）（图4），与吴小红等［36］ 

及Xiao等［37］在农田土壤报道的结果类似，他们认

为两者均与碳同化速率显著正相关，为了更好地说

明CO2固定的分子生态学机制，今后需借助于CO2

同位素标记技术且在RNA水平上对固碳基因进行进

一步研究［38］。

在鄱阳湖湿地土壤中，MBC、DOC分别与cbbl
基因呈极显著正相关（p＜0.01），TC、SOC分别

与RubisCO酶活呈显著正相关，与陈晓娟等［13］在

农田土壤结论一致，说明，MBC、DOC是土壤微

生物的重要碳源，是固碳微生物固定CO2的结果，

Liang等［39］的研究也认为，土壤中DOC及MBC是

土壤中同化CO2成为新碳的主要去向。因此，土壤

RubisCO酶活可以在一定程度上指示土壤MBC、

DOC的含量，RubisCO酶活性可以很好地反映土壤

微生物固碳潜力。

4　结　论

鄱阳湖南矶山湿地土壤各碳组分含量大小关

系为：全碳（TC） ＞ 有机碳（SOC）＞ 微生物生

物量碳 （MBC）＞ 可溶性碳（DOC），且它们在

各植物群落中的分布趋势均大致表现为：南荻群落 

＞ 芦苇—苔草群落 ＞ 苔草群落 ＞ 茭白群落 ＞ 裸

滩。造成不同植物群落碳组分差异的主要因素有土

壤TN、pH、土壤蔗糖酶活性及过氧化氢酶活性，

其中TN是最主要的影响因素。MBC、DOC分别与

cbb l基因呈极显著正相关（p＜0 .01），而TC、

SOC分别与RubisCO酶活性呈显著正相关，这说明

了土壤微生物参与了固碳过程，而且微生物固碳潜

力与土壤碳组分有显著的正相关关系。土壤微生物

固碳是一个非常复杂的过程，今后的研究将深入分

析湿地土壤中有哪些微生物具有重要的CO2固定能

力，以及优势微生物的固碳潜能。
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Effects of Different Vegetation Communities on Soil Carbon Fraction，RubisCO 
Activity and cbbl Genes in Nanjishan Wetland of Poyang Lake

CAO Xubin1　LIN Di1　CAI Lu1　JIANG Yumei1†　ZHU Du1，2†

（1 Key Laboratory of Protection and Utilization of Subtropical Plant Resources of Jiangxi Province，College of Life Science，

Jiangxi Normal University，Nanchang 330022，China）

（2 Jiangxi Province Key Laboratory of Bioprocess Engineering，College of Life Science，Jiangxi Science & Technology Normal 

University，Nanchang 330038，China）

Abstract　【Objective】 Soils are an essential section of the terrestrial carbon cycle and act as either 
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source or sink for carbon，depending on what fraction the carbon is in and its stability. However，few studies 

have been reported on relationship between soil carbon fractions and carbon fixing process（Calvin-Benson-
Bassham cycle）in wetland soil systems. Ribulose 1，5-bisphosphate carboxylase/oxygenase（RubisCO）

is a key CO2 assimilation enzyme in the Calvin cycle，and its relationship with its large-subunit I gene and 

soil carbon fractions may provide some information about their relative importance to the genetic potential of 

CO2 fixation. Meanwhile，RubisCO enzyme activity and soil physicochemical properties were determined，

and statistical analyses were performed to identify key factors driving microbial CO2 sequestration in wetland 

soils.【Method】In this study，soil samples were collected separately from wetlands under. Triarrhena 
lutarioriparia community（ND），Phragmites australis-Carex cinerascens community（HH），Carex 
cinerascens community（TC）and Zizania latifolia community（JB）and a bare shoal（LT）at Nanjishan of 

the Poyang Lake in China，for fractionation of soil carbon and analysis of soil organic carbon（SOC），soil 

microbial biomass C（MBC），and dissolved organic C（DOC），activity of RubisCO and its large-subunit 

I gene（cbbl）.【Result】Results show that content of total carbon，SOC，MBC and DOC in the soils varied 

in the range of 6 380～33 830，1 209～2 259，124.6～1 282 and 2.848～18.00 mg kg-1，respectively，and 

the four patches of wetlands displayed an order of ND ＞ HH ＞ TC ＞ JB in terms of variation of their means. 

RubisCO activity in the soils varied in the range of 38.08～125.1 nmol CO2 kg-1 min-1 and was the highest in 

ND reaching 125.1 nmol CO2 kg-1 min-1 and the lowest in TC falling down to 38.08 nmol CO2 kg-1 min-1. Total 

number of copies of cbbl genes in the soils varied in the range of 36.07×104～195.6×104 copies g-1，being 

the highest in ND（195.6×104 copies g-1）and the lowest in JB（36.07×104 copies g-1）. RDA analysis 

indicates that the main factors affecting distribution of soil carbon fractions are Total N，pH，catalase activity 

and sucrase activity；and soil total N is the most important factor affecting soil carbon fractionation，followed 

by pH. Correlation analysis indicates that Total N and sucrase activity are positively related（p＜0.01），

while pH and catalase activity negatively related to carbon fractionation（p＜0.01）. The contact of the soil 

with the atmosphere might lead to a significant negative relationship between soil catalase and carbon. The 

correlation between MBC and carbon cbbl gene is the strongest，followed by DOC，which shows a significant 

positive correlation with cbbl gene（p＜0.01），while total C and SOC are significantly and positively related 

to RubisCO activity（p＜0.05）. 【Conclusion】All the findings in this study suggest that soil carbon fixation 

enzyme and cbbl gene are positively correlated with soil carbon fractionation，which improves our knowledge 

of their roles in carbon sequestration and nutrient turnover. Obviously the study is of great significance to 

further researches on soil carbon cycle and its microbial mechanism in Poyang Lake wetlands.

Key words  Poyang Lake；Carbon pool；Carbon fractionation；RubisCO；cbbl gene
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