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中华乌塘鳢（Bostrychus sinensis）生物扰动

对红树林沉积物微生物的影响

于家悦1,2，  曹智强1,2，  潘铖烺
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摘    要：中华乌塘鳢（Bostrychus sinensis）是维持红树林生态系统结构与功能完整性的重要潮间带洞

穴鱼类之一，其生物扰动可能会调节沉积物微生物群落结构。本研究通过在室内模拟条件下设置不同

密度（0 g/m3、2000 g/m3、5333 g/m3）的中华乌塘鳢放养实验，探究了不同扰动强度对沉积物微生物的

影响。结果表明，中华乌塘鳢生物扰动会影响沉积物微生物的 α 多样性、优势菌丰度、群落稳定性等。

功能预测显示，低密度组的反硝化、硝酸盐呼吸和尿素分解等通路显著增强，表明氮循环功能提高及植

物可利用氮源增加；而高密度组的生物扰动对微生物群落产生一定负面影响。本研究结果表明，中华

乌塘鳢生物扰动在调控红树林沉积物微生物群落结构及生态功能中具有重要作用。
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Effects of Bostrychus sinensis bioturbation on microbial community
structure in mangrove sediments
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Abstract: Bostrychus sinensis,  a  typical  intertidal  burrowing fish widely distributed in mangrove wetlands,  is
considered  essential  for  maintaining  ecosystem  structure  and  function.  Its  bioturbation  may  regulate  the

structure of sediment microbial communities. In this study, indoor experiments were conducted to examine the

impacts of different bioturbation intensities of B. sinensis (0 g/m3, 2000 g/m3, 5333 g/m3) on sediment microbial

community  structure  and  function.  The  results  demonstrated  that  bioturbation  by  B.  sinensis  significantly
altered  microbial  α  diversity,  taxonomic  composition,  and  community  stability.  Compared  with  the  control,
low-density  bioturbation  significantly  promoted  key  nitrogen-cycling  pathways,  including  denitrification,
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nitrate  respiration,  and  urea  degradation,  suggesting  accelerated  nitrogen  transformation  and  increased
bioavailable  nitrogen  in  sediments.  In  contrast,  high-density  bioturbation  induced  negative  effects  on  the
microbial community. Overall, these findings indicate that bioturbation by B. sinensis plays an important role in
regulating the structure and ecological functions of microbial communities in mangrove sediments.

Key words:  Bostrychus  sinensis;  bioturbation;  mangrove  ecosystem;  sediment  microorganisms;  microbial
community

红树林作为具有高生产力的典型海洋生态

系统之一，其独特生境孕育了种类丰富的鱼类、

鸟类、底栖动物和微生物等生物群落，在海岸防

护、水体净化、蓝碳固碳储碳、海洋生物多样性

维持等方面发挥着至关重要的作用 [1-2]。然而，

红树林在人类活动的持续影响下，在全球范围内

出现了大面积退化现象[3]。近年来，我国大力推

进红树林保护工作和恢复工程，扭转了红树林面

积减少的局面，实现了每年 1.8%的净增长率[4-6]。

目前，在我国乃至全球红树林生态修复实践中，

普遍存在造林成活率低的问题[7-10]。深入研究生

态驱动因子对红树植物存活和生长的影响对提

高红树林生态修复效果具有重要意义。

在红树林生态系统中，底栖生物是重要的生

态组成部分，其通过生物扰动行为，如洞穴和隧

道的营造、排泄物的沉积、活性物质的释放等，

改变底层沉积物的理化环境，重塑沉积物微生物

群落结构。沉积物微生物群落的结构与功能对

于红树林的营养物质循环与植被生长具有明显

的调控作用[11-12]，是底栖生物扰动影响植物生长

的关键中介[13-15]。已有研究表明，蟹类扰动会影

响微生物群落结构[16]；多毛类动物如沙蚕的生物

扰动可以通过改变沉积物中的微生物群落组成，

进而影响污染物的迁移和转化[17]。目前，大多数

研究聚焦于甲壳类、多毛类等小型的底栖生物，

对具有不同生物扰动模式的底栖鱼类的研究相

对较少。

潮间带洞穴鱼类中华乌塘鳢 （Bostrychus
sinensis）广泛分布于中国东南沿海潮间带至潮下

带区域，是红树林生态系统中的顶级捕食者，其

主要摄食小型甲壳类、虾蟹[18]。中华乌塘鳢是维

持红树林生态系统结构与功能完整性的重要物

种之一，据观察，其种群数量与当地红树植物的生

长状况呈正相关关系。已有研究表明，中华乌塘

鳢是红树林病害团水虱的天敌，在 24 h内平均可

捕食 42只团水虱，对于团水虱的暴发具有一定

的防治效果[19]。中华乌塘鳢具有典型的底栖穴

居特性，最大掘穴深度可达 20 cm[20-21]，远超蟹类

等常见扰动生物的活动范围。中华乌塘鳢的生

物扰动类型为再生型扰动者（Regenerators）和生

物扩散者（bio–diffusers）相结合的扰动类型[13,22]，

通过活动挖掘洞穴、翻动沉积物等方式，显著改

变沉积物的物理结构，从而影响沉积物微生物的

群落结构，同时，其体表分泌的黏液因富含抑菌

与抗菌活性物质，也能对沉积物微生物群落结构

产生潜在影响[23-25]。基于上述特征，本研究将重

点探讨中华乌塘鳢的生物扰动对红树林沉积物

微生物群落结构的重塑作用，并探讨其对红树植

物生长与生态功能的潜在调控作用。

本研究基于室内受控模拟，设置不同密度的

中华乌塘鳢放养实验，并采用高通量测序技术分

析表层沉积物与深层沉积物中的微生物群落结

构，旨在深入揭示中华乌塘鳢生物扰动对红树林

沉积物微生物多样性及其生态功能的影响机制。

 1   材料与方法

 1.1    实验材料

红树林区域沉积物、秋茄（Kandelia obovata）幼
苗采自福建福鼎（120.20849109°E，27.23987193°N），

沉积物置于阴凉通风处风干后，拣出砾石、落

叶、底栖生物等。中华乌塘鳢幼鱼购自福建漳

州养殖场，平均体长为（10.0 ± 1）cm，体重为（20.0 ±
2）g，实验开始前在实验室内进行环境驯化。

 1.2    实验过程

红树林室内受控模拟系统如图 1所示，桶

底面积为 0.0746 m2。每个系统内沉积物深度

为 20 cm，水深为 10 cm，栽种秋茄幼苗 2株。参

考红树林地埋管网中华乌塘鳢保育研究的养殖
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密度 [26-27]，本实验设置 3个中华乌塘鳢扰动组：

对照组（0 g/m3）、低密度组（2000 g/m3）和高密度

组（5333 g/m3），每组设置 3个重复。实验所用水

体为人工配制海水，盐度为 15。采用定时定量

投喂策略（每 3 d投喂人工配合饲料 1 g/系统），

并每周补充人工过滤海水以维持水体理化性质

稳定。
  

图 1    实验装置示意

Fig. 1    Schematic diagram of the experimental apparatus
 

 1.3    沉积物微生物收集和测序

经 30 d放养实验后，分别采集对照组表层沉

积物（B-C）、10 cm处深度沉积物（S-C），低密度

组表层沉积物（B-L）、10 cm处深层沉积物（S-L）、
高密度组表层沉积物（B-H）、10 cm处深度沉积

物（S-H）样本，经液氮速冻后，采用 PowerSoil DNA
试剂盒提取微生物总 DNA。采用超微量紫外

分光光度计（NanoDrop－2000）测定所提取 DNA
的浓度，同时通过 1% 琼脂糖凝胶电泳检测 DNA
完整性与质量。以合格的基因组 DNA为模板，

扩增 16S rRNA 基因 V3－V4 高变区序列，所采

用上游引物为  341F（5'–CCTACGGGNGGCWG
CAG–3'），下游引物为 806R（5'–GACTACHVGGGT
ATCTAATCC–3'）。PCR 扩增体系总体积为 25 μL，
包含 2×Taq PCR mix 12.5 μL、10 μmol/L 上下游

引物各 1 μL以及 1 μg DNA 模板，剩余体积用无

菌双蒸水补足。PCR 扩增程序设置为：95 ℃ 预

变性 3 min；94 ℃ 变性 30 s、56 ℃ 退火 30 s、72 ℃
延伸 1 min，共 35 个循环；最后 72 ℃ 延伸 10 min，
终止扩增反应。取 PCR产物经 2% 琼脂糖凝胶

电泳验证扩增效果，随后对目标条带进行纯化回

收与DNA定量，最终采用 Illumina NovaSeq PE250

平台完成双端测序。该工作委托上海美吉生物

医药科技有限公司完成。

 1.4    微生物群落分析

采用 mothur软件   [28] 计算 α 多样性 Chao
1指数、Shannon指数等；采用 Wilcoxon秩和检

验进行 α 多样性的组间差异分析；采用线性判别

分 析 （ Linear  Discriminant  Analysis  Effect  Size，
LEfSe）进行差异菌群筛选，以 LDA得分>2且

p<0.05为筛选标准，确定不同组从门到属水平丰

度显著差异的微生物类群；基于 Spearman相关

性（ |r|>0.6、p<0.05）构建微生物共现网络；采用

FAPROTAX v. 1.1进行微生物功能预测。

 1.5    总氮、氨氮和亚硝态氮的测定

依据国家标准《海洋监测规范 第 4部分：海

水分析》（GB 17378.4－2007）对样品中的总氮

（TN）、氨氮（NH4-N）及亚硝态氮（NO2-N）进行

测定。

 2   结果与讨论

 2.1    结　果

 2.1.1    微生物群落多样性分析

偏最小二乘判别分析 （Partial  least  squares
discriminant analysis，PLS-DA）结果表明，中华乌

塘鳢的不同放养密度对沉积物微生物群落结构

产生显著影响。以 OTU水平为分析尺度，不同

处理组的样本在坐标轴上形成了分离，可区分

为 3个类群（图 2）。结果表明，在对照组、低密

度组和高密度组的表层及深层沉积物中，微生物

群落组成存在明显差异，说明中华乌塘鳢生物扰

动在群落结构重塑过程中具有重要作用。

基于 OTU聚类分析的 α 多样性分析结果表

明，不同放养密度对沉积物微生物群落多样性产

生了影响（图 3）。在表层沉积物中，高密度组的

Shannon指数、ACE指数和 Chao 1指数均显著

低于对照组和低密度组（p<0.05），表明高密度放

养条件下微生物多样性和群落丰富度均有所下

降。低密度组的 3项指标均为最高值，但与对照

组之间的差异未达到统计学显著水平。在深层

沉积物中，微生物群落多样性变化较小。对照组

的 Shannon指数高于低密度组和高密度组，而低

密度组的 ACE指数、Chao 1指数及 Simpson指
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数均为 3组中最低。高密度组的 ACE、Chao
1和 Simpson指数均高于对照组和低密度组，但

ACE、Chao 1指数与对照组差异极小。总体而

言，各指标在深层沉积物中的差异未达到显著水

平，说明鱼类扰动对深层沉积物微生物多样性的

影响较为有限。
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图 3    不同密度中华乌塘鳢扰动下微生物群落的 α 多样性指数

Fig. 3    Alpha diversity indices of sediment microbial communities under different densities of Bostrychus sinensis bioturbation

 2.1.2    微生物群落组成

门水平上的微生物组成分析结果表明，表层

沉积物微生物（图 4a）中相对丰度较高的类群依

次为变形菌门（Proteobacteria）（对照组 为 35.07%，

低密度组为 46.75%，高密度组为 38.5%）、拟杆

菌门（Bacteroidota）（对照组 为 10.92%，低密度组

为 7.01%，高密度组为 6.03%）、脱硫杆菌门（Desulfo-

bacterota）（对照组 为 6.83%，低密度组为 7.68%，

高密度组为 6.54%）；深层沉积物（图 4b）中相对丰

度较高的类群依次为变形菌门（对照组为 49.92%，

低密度组为 50.89%，高密度组为 54.26%）、拟杆

菌门（对照组为 5.89 %，低密度组为 5.77%，高密

度组为  8.96%）、脱硫杆菌门（对照组为  6.37%，

低密度组为  6.42%，高密度组为  5.31%）、酸杆

菌门 （Acidobacteriota） （对照组为 6.37%，低密

度组为 5.53%，高密度组为  5.28%）、绿弯菌门

（Chloroflexi） （对照组为  4.64%，低密度组为

4.54%，高密度组  为 3.38%）。在表层沉积物中，

与对照组相比，高密度组脱硫杆菌门、硝化螺旋

菌门（Nitrospirota）、螺旋菌门（Spirochaetota）相
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图 2    不同密度中华乌塘鳢扰动下微生物群落组成的 PLS-DA 分析

Fig. 2    PLS-DA analysis of microbial community composition under different densities of Bostrychus sinensis bioturbation
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对丰度显著降低（p<0.05），低密度组变化趋势

与高密度组一致，但无明显差异。在深层沉积

物中，变形菌门、拟杆菌门的相对丰度随着生物

扰动强度增加而升高；而脱硫杆菌和酸杆菌门

则呈现相反的趋势，随着生物扰动强度增加而

减少。 
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图 4    不同密度中华乌塘鳢扰动下微生物群落在门水平上的结构组成

Fig. 4    Composition of  sediment  microbial  communities  at  the phylum level  under different  densities  of Bostrychus sinensis

bioturbation
 

在科水平上，在表层沉积物中（图 5a），相对

丰度较高的类群依次为伍斯菌科（Woeseiaceae）

（对照组  10.26%、低密度组  10.42%、高密度组

8.96%）、硝化螺旋菌科 （Nitrincolaceae） （对照

组  1.94%、低密度组  3.81%、高密度组  6.82%）

和红杆菌科（Rhodobacteraceae）（对照组  1.93%、

低密度组 3.81%、高密度组  6.81%）；在深层沉

积物中 （图 5b） ，丰度较高的类群为弧菌科

（Vibrionaceae）（对照组 21.46%、低密度组 19.18%、

高密度组 22.06%）、伍斯菌科（对照组 8.23%、低
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图 5    不同密度中华乌塘鳢扰动下微生物群落在科水平上的结构组成

Fig. 5    Composition  of  sediment  microbial  communities  at  the  family  level  under  different  densities  of Bostrychus  sinensis

bioturbation
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密度组 8.61%、高密度组 7.01%）和气单胞菌科

（Aeromonadaceae） （对照组 1.64%、低密度组

2.91%、高密度组 5.14%）。与对照组相比，表层

沉积物中脱硫杆菌门的脱硫球茎菌科（Desul-
fobulbaceae）（对照组  1.31%、低密度组  1.28%、

高密度组 0.99%）在低密度组丰度提高，在高密

度组相对丰度显著降低（p<0.05）。
LEfSe分析结果表明，在表层沉积物（图 6a）

中，磁螺菌科（Magnetospiraceae）、外硫红螺旋菌

目（Ectothiorhodospirales）、芽单胞菌科（Gemma-
timonadaceae） 在 对 照 组 中 富 集 ； 食 烷 菌 属

（Alcanivorax）、懒杆菌目（ Ignavibacteriales）、烂

泥 杆 菌 属 （ Lutibacter） 和 亚 硝 化 单 胞 菌 科

（Nitrosomonadaceae）在低密度组富集；甲壳杆菌

属（Acanthopleuribacter）、海小杆菌属（Marino-
bacterium）和海螺菌目（Oceanospirillales）在高密

度组富集。在深层沉积物（图 6b）中，酯化梭菌

（Clostridium sentericum）、Tumeabacillus、盐杆菌

属（Halioglobus）、冷泥杆菌属（Psychrilyobacter）
在 对 照 组 富 集 ； 消 化 链 球 菌 科

（ Peptostreptococcaceae） 、 嗜 盐 厌 氧 杆 菌 属

（Natranaerovirga）及泥芽孢杆菌属（Limibacillus）
在低密度组聚集；劳特普罗式菌属（Lautropia）、
东海大洋球菌种（Oceanisphaera  donghaensis）、
海洋拟单胞菌属（Oceanirhabdus）及斯塔普氏菌

科（Stappiaceae）在高密度组聚集。
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图 6    不同密度中华乌塘鳢扰动下微生物群落差异类群的 LEfSe 分析

Fig. 6    LEfSe analysis of differential taxa in sediment microbial communities under different densities of Bostrychus sinensis

bioturbation
 

 2.1.3    微生物群落功能预测

FAPROTAX功能分析结果 （图 7a）表明 ，

表层沉积物中微生物群落结构受中华乌塘鳢的

生物扰动影响强于深层沉积物中。在表层沉积

物中，低密度组的硝化（nitrification）、反硝化

（包括 denitrification， nitrate  denitrification， nitrite
denitrification，nitrous oxide denitrification）、硝酸

盐呼吸（nitrate respiration）、亚硝酸盐呼吸（nitrite
respiration）和尿素分解（ureolysis）等通路显著

升高 （ p<0.001） ；好氧氨氧化 （ aerobic  ammonia
oxidation）等通路显著下降（p<0.001）。高密度组

硫酸盐呼吸（sulfate respiration，sulfur respiration，

sulfite respiration，thiosulfate respiration，respiration
of sulfur compounds）等通路显著下降（p<0.05）。
在深层沉积物中，与对照组相比，甲烷氧化通路

（methane oxidation）在高、低密度组均显著降低

（p<0.05），固氮作用（nitrogen fixation）在高密度

组显著下降（p<0.05）。BugBase分析（图 7b、图 7c）
显示，在表层沉积物中，高密度组厌氧菌相对丰

度显著下降，而低密度组的好氧菌和厌氧菌与对

照组之间没有显著差异。深层沉积物中，好氧菌

相对丰度相对于对照组无明显变化，厌氧菌、兼

性厌氧菌的相对丰度呈现随着扰动强度升高而

增加的趋势，但未达到显著差异水平。
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 2.1.4    不同生物扰动强度下沉积物微生物的共

现网络分析

为了分析中华乌塘鳢生物扰动前后沉积物

微生物群落差异，对其构建基于相对丰度相关性

的微生物网络（图 8），并计算网络的主要拓扑性

质（表 1）。对照组微生物网络包含 198 个节点

和 1311 个边，其中负/正向边数比为 0.76；低密度

组微生物网络包含 200个节点和 1182 个边，其中负/
正向边数比为 0.88；高密度组微生物网络包含

197个节点和 1192个边，其中负/正向边数比为

0.39。不同的负/正向边数比表明，低密度组沉积

物微生物相对于对照组和高密度组更倾向于竞

争关系，具有更强的稳定性。通过对不同强度扰

动处理组共现网络拓扑结构的比较（图 8b）及网

络稳健性分析可知，低密度组、高密度组与对照

组的连接器（Connectors）数量分别为 7 个、0 个
和 1 个；3组微生物群落结构的稳健性整体差异

较小，其中对照组的稳健性略优于低密度组与高

密度组。

 2.1.5    水体营养盐总氮、氨氮和亚硝酸盐测定

由表 2可见，在表层水样中，低密度组（L）总

氮浓度最高，高密度组（H）总氮浓度最低，总氮

浓度随放养密度增加呈现先升高后降低的趋势；

低密度组的亚硝酸盐浓度最低，高密度组亚硝酸

盐浓度最高；高密度组的氨氮浓度最低。表层水

样各指标差异均未达到显著水平。在间隙水样中，

低密度组总氮浓度最高，高密度组总氮浓度最

低，无显著差异；低密度组亚硝酸盐浓度最低，高

密度组亚硝酸盐浓度最高，组间差异未达到显著

水平；与对照组相比，低密度组氨氮浓度略有上

升但无差异，高密度组氨氮浓度显著下降（p<0.05）。
 2.2    讨　论

本研究基于对不同密度中华乌塘鳢放养对

红树林沉积物微生物群落结构及其功能的影响

分析，揭示了鱼类扰动在调控红树林底质微生物

群落结构与氮循环功能中的重要作用。研究结

果表明，适宜密度的中华乌塘鳢放养能够显著改

变沉积物微生物群落组成，增强氮循环相关功能

通路，有助于提高红树林生态系统的氮素利用效

率并促进植物生长。结果证实了底栖鱼类作为

关键生态工程物种的作用，同时弥补了以往研究

对鱼类扰动对微生物与氮循环耦合效应关注不

 

b

c

a
4

2

0

−2
−4

0.4

0.3

0.2

0.1

0

A
er

ob
ic

A
na

er
ob

ic

Fac
ul

ta
tiv

el
y 
A

na
er

ob
ic

0.4

0.3

0.2

0.1

0

A
er

ob
ic

A
na

er
ob

ic

Fac
ul

ta
tiv

el
y 
A

na
er

ob
ic

B_C

B_L

B_H

S_C

S_L

S_H

B-C B-L B-H S-C S-L S-H

methanotrophy
methylotrophy

methanol oxidation
chitinolysis
cellulolysis
xylanolysis

hydrocarbon degradation
nitrogen fixation

aerobic nitrite oxidation
aerobic ammonia oxidation

nitrite ammonification
nitrification

denitrification
nitrate denitrification
nitrite denitrification

nitrous oxide denitrification
nitrite respiration
nitrate respiration
nitrate reduction

nitrogen respiration
sulfate respiration
sulfur respiration
sulfite respiration

thiosulfate respiration
respiration of sulfur compounds

dark sulfide oxidation
dark thiosulfate oxidation

dark oxidation of sulfur compounds
chemoheterotrophy

aerobic chemoheterotrophy
iron respiration

manganese oxidation
aromatic hydrocarbon degradation

aromatic compound degradation
chloroplasts

cyanobacteria
anoxygenic photoautotrophy S oxidizing

anoxygenic photoautotrophy
oxygenic photoautotrophy

photoautotrophy
photoheterotrophy

phototrophy
fumarate respiration
chemoheterotrophy

ureolysis
fermentation

predatory or exoparasitic
invertebrate parasites

animal parasites or symbionts

注：a. FAPROTAX功能预测；b. BugBase表型功能预测（表层沉积物）；c. BugBase表型功能预测（深层沉积物）

图 7    不同密度中华乌塘鳢扰动下沉积物微生物群落功能预测

Fig. 7    Functional prediction of sediment microbial communities under different densities of Bostrychus sinensis bioturbation
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足的缺陷。

底栖动物的活动通过改变沉积物的理化特

征及氧化还原条件，对微生物的生境和群落结构

产生深远影响 [29-32]。不同的生物扰动类型与强

度会造成不同的生态效应。例如，在蟹类研究

中，不同的掘洞行为会改变沉积物的通气性、孔

隙度及营养扩散过程，从而塑造出差异化的微生

物群落结构与功能 [31,33]。中华乌塘鳢兼具“隧

道扩散者”和“再生者”的扰动特征，其洞穴多

为 Y形结构，深度可超过 30 cm，扰动范围广、持

续时间长[34]。本研究发现，该鱼类的活动显著改

变了沉积物微生物的群落组成，表层沉积物的响

应尤为明显，说明中华乌塘鳢主要通过生物扩散

作用影响微生物分布。这种扰动有利于氧气和
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图 8    不同密度中华乌塘鳢扰动下微生物群落稳定性分析

Fig. 8    Stability analysis of sediment microbial communities under different densities of Bostrychus sinensis bioturbation

 

表 1    沉积物微生物网络主要拓扑性质

Tab.1    Main  topological  properties  of  sediment  microbial  co-
occurrence networks

网络属性 Network property C L H

节点数量 Number of nodes 198 200 197

连接数量 Number of edges 1311 1182 1192

正相关边数 Number of positive edges 745 630 859

负相关边数 Number of negative edges 566 552 333

负/正向边数比 Negative/Positive Edge Ratio 0.76 0.88 0.39

连接密度 Edge density 0.034 0.03 0.031

平均度 Average degree 6.621 5.91 6.051

模块化 Modularity 0.569 0.519 0.622

 

表 2    表层水和间隙水氮营养盐浓度（mg/L）
Tab.2    Concentrations  of  nitrogen  nutrients  in  surface  water  and

pore water (mg/L)

mg/L C L H

表层水（BW）

TN 0.710 ± 0.246 0.856 ± 0.196 0.454 ± 0.157

NO2-N 0.050 ± 0.004 0.039 ± 0.012 0.097 ± 0.064

NH4-N 0.448 ± 0.029 0.448 ± 0.013 0.315 ± 0.049

间隙水（PW）

TN 8.930 ± 1.160 8.957 ± 0.319 5.890 ± 1.350

NO2-N 6.594 ± 0.609 6.177 ± 1.28 8.404 ± 0.739

NH4-N 0.049 ± 0.010 0.051 ± 0.012 0.032 ± 0.002*

注：*表示差异性显著（p <0.05）
Note: *indicates significant differences among treatments at
p<0.05
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营养物质在沉积物中的垂向交换，为需氧和兼性

厌氧微生物创造了更加复杂的生境，进而推动群

落的重组与功能分化。

氮素是红树林生态系统中的关键限制性

营养元素，其生物地球化学循环高度依赖微生

物的代谢作用 [35-36]。已有研究表明，变形菌门

（ Proteobacteria） 、 硝 化 单 胞 菌 科 （ Nitroso-
monadaceae）和硝化螺旋菌科（Nitrospinaceae）在
氮循环中起着重要作用，有利于植物生长 [37-39]。

中华乌塘鳢低密度放养组的变形菌门、硝化单

胞菌科、硝化螺旋菌科的相对丰度升高，反硝

化、硝酸盐呼吸和尿素分解等通路显著升高，提

示生态系统内部氮素循环增强，对红树植物的生

长具有潜在的促进作用[40]。其中，尿素分解功能

的增强有助于将有机氮转化为氨，为红树植物和

微生物提供可利用的氮源。此外，低密度组中微

生物群落网络的负/正向边数比较高，表明群落

竞争性增强、稳定性提高[41-42]。这说明适度的中

华乌塘鳢扰动在促进微生物群落结构优化的同

时，还可能进一步提高氮素循环过程的效率，并

增强微生物群落内部的稳健性与抗干扰能力，提

高系统的生态功能稳定性。

相较之下，高密度放养组中微生物群落结构

发生了显著变化，但未观察到变形菌门丰度上升

或氮循环活性增强。相反，该组的 α 多样性下

降、硫代谢通路活性减弱、负/正向边数比下降等

变化，说明微生物功能趋向单一化，提示沉积物

微生物群落结构向不利于红树植物生长的方向

重塑 [43-44]。这一现象可能与高强度扰动导致的

沉积物结构破坏、氧化还原波动过大及营养不

均衡有关。已有研究指出，沉积物对底栖动物的

承载能力有限，过度扰动会破坏系统平衡，降低

生态稳定性[45-46]。因此，过高密度的中华乌塘鳢

对沉积物微生物和红树植物的生长并不会起到

有利作用，适宜密度的中华乌塘鳢放养更有利于

维持微生物多样性与生态系统功能的稳定。

尽管本研究揭示了中华乌塘鳢扰动对红树

林沉积物微生物结构及氮循环功能的重要影响，

但仍存在一定的局限性。首先，本文主要依赖功

能预测模型推测微生物对氮循环的影响，未来可

利用宏基因组、宏转录组及代谢组学 ，结合

15N同位素示踪技术，对关键功能基因与作用通

路进行直接验证。其次，实验环境较为封闭，未

能充分考虑潮汐、沉积物流动等自然扰动因素，

因此后续研究应采用原位长期观测实验进一步

验证。此外，不同红树植物类型和底质结构可能

导致扰动效应有所差异，需要在多地区、多尺度

条件下进行比较分析。

 3   结 论

（1）本研究通过室内受控模拟实验，分析了

中华乌塘鳢生物扰动对红树林沉积物微生物群

落的影响。结果表明，中华乌塘鳢的生物扰动明

显改变沉积物微生物群落的优势菌群、α 多样性、

β 多样性、结构稳定性及群落功能；表层沉积物

微生物的变化幅度要大于深层沉积物，这可能与

中华乌塘鳢生物扰动类型和扰动深度有限有关。

（2）不同密度的中华乌塘鳢放养对沉积物微

生物群落结构的影响存在明显差异。较低放养

密度（2000 g/m3）可促进沉积物微生物的反硝

化、硝酸盐呼吸及尿素分解通路，强化沉积物氮

素循环过程；同时提升微生物群落的稳健性与抗

干扰能力，对红树植物生长以及沉积物环境具有

潜在正向效应。而过高的放养密度则会带来

α 多样性下降、硫代谢通路活性减弱等负面影

响，破坏生态系统平衡。

（3）适宜密度的中华乌塘鳢能够优化红树林

沉积物微生物群落结构，对红树植物生长具有潜

在的促进作用。在未来红树林生态修复工程中，

可将中华乌塘鳢作为潜在生态调控物种，通过合

理密度放养，助力红树林生态系统功能恢复，提

升生态修复成效。
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