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摘要
为探究工程改造对红树林土壤质量的短期效应及生物机制，以广东内伶仃福田国家级自然保护区
内 7 块红树林湿地为研究对象，通过主成分分析构建最小数据集（MDS），对比传统理化指标
的土壤质量指数与整合微生物指标的土壤质量指数。结果表明：未改造样地土壤质量显著优于改
造样地；基于最小数据集的土壤质量指数（SQI-M）与基于全数据集的土壤质量指数（SQI-T）
呈显著正相关，验证了 MDS 可用于该区域土壤质量评价；SQI-T 能有效识别土壤退化风险，对
50% 的样点进行降级修正，避免功能被高估；“涵管连通 + 生石灰清塘”措施恢复效果最佳，
能有效缓解碱性胁迫、补充碳源与种源。研究证实，微生物群落特征是红树林湿地土壤质量评价
不可或缺的生物指标，SQI-T 能精准评估生态修复效应，提供了低成本高效益的监测框架。 

Abstract
To investigate the short-term effects and biological mechanisms of engineering 
modifications on mangrove soil quality, this study examined seven mangrove wetland plots 
within the Guangdong Neilingding Futian National Nature Reserve. Principal component 
analysis was used to construct a minimum dataset (MDS) and the soil quality index based 
on traditional physicochemical indicators was compared with the soil quality index based 
on integrated microbial indicators. The results indicate that soil quality in unmodified 
plots was significantly superior to that in modified plots; the soil quality index based on 
the minimal dataset (SQI-M) showed a significant positive correlation with the soil quality 
index based on the full dataset (SQI-T), validating the applicability of MDS for soil quality 
assessment in this region; SQI-T effectively identified soil degradation risks, downgrading 
50% of the sample sites to avoid overestimating their functionality; The 'culvert connectivity 
+ slow-release lime' measure yielded the best restoration results, effectively alleviating 
alkaline stress and supplementing carbon and seed sources. The study confirmed that 
microbial community characteristics are indispensable biological indicators for evaluating 
mangrove wetland soil quality, and that SQI-T can accurately assess ecological restoration 
effects, providing a low-cost, high-benefit monitoring framework.

文章亮点
1）构建了整合微生物特征的土壤评价体系，系统且客观地量化了微生物权重，在精简 50% 监
测指标的同时保持了评价的高精度，突破了传统仅依赖理化指标的局限。2）采用 PLFA 技术
与线性评分函数，精准量化活体微生物生物量，有效避免了指标评估过程中的权重失真问题。
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红树林湿地是热带、亚热带河口海岸的关键生态系
统，因人为干扰而正面临着面积萎缩、生态稳定性下降等
困境 [1~3]。作为红树林湿地重要组成部分的基围鱼塘，近年
来也出现生境退化现象，部分鱼塘土壤严重酸化。这不仅抑
制了红树植物的生长与幼苗发育，还导致底栖动物群落结构
改变和生物多样性下降，削弱了湿地为候鸟提供高潮位栖息
地的功能。为此，广东内伶仃福田国家级自然保护区福田红
树林区域（以下简称“福田红树林自然保护区”）于 2021
年开展了基围鱼塘生态工程改造活动。土壤是红树林湿地生
态系统的重要组成部分，为动植物生长提供所需的营养元
素，其质量直接影响生态功能。土壤质量评价是监测土壤
健康状况的重要手段 [4]，国内外常采用多变量指标克立格法
（Multiple-Variable Indicator Kriging，MVIK）、土壤
质量指数（Soil Quality Index，SQI）法等进行评价 [4~6]。
其中，SQI 法可通过单一数值定量化、综合化地表现复杂的
土壤质量状况，是较为实用、客观的核心评价方法 [7~8]。为
平衡评价的全面性与监测成本，研究常通过构建最小数据集
（Minimum Data Set，MDS）来简化土壤质量评估流程[9~11]。
然而，传统 MDS 构建多侧重于理化指标，往往忽视了作为
土壤生态系统活跃组分的微生物群落。尽管微生物群落对土
壤环境变化具有高度敏感性 [12~14]，但现有 SQI 评价体系中
微生物指标的权重分配多依赖专家经验打分，缺乏基于数据
变异特征的客观量化依据，这可能导致评价结果存在系统性
忽视生物过程对土壤功能的调控作用等局限。

基于此，研究于 2023 年 11 月，以福田红树林自然保
护区内 7 块不同工程改造措施的样地为对象，构建包含理
化指标和微生物指标的全数据集（Total Data Set，TDS）
与最小数据集（MDS），并将整合微生物群落特征的土壤
质量指数（SQI-T）与基于传统理化指标的土壤质量指数
（SQI-P）进行对比研究。研究旨在评估工程改造 2 年后微
生物群落的响应强度及其对 SQI 评价结果的影响程度，明
确微生物指标在 MDS 中的客观权重及其提升评价敏感性的
机制，并比较不同工程措施下土壤质量评估结果的差异，识
别最优恢复模式，为红树林湿地土壤质量恢复提供科学改造
模式，为湿地修复监测提供成本效益与生态敏感性兼顾的技
术框架。

1 材料与方法
1.1 研究区域概况

研究区域位于深圳湾东北部的福田红树林自然保护区，
属于热带海洋性季风气候，年均气温为 22.2℃，年均降水
量为1 926 mm[15]。根据福田红树林自然保护区的实际情况，
选取保护区内陆侧的 7 块红树林湿地为研究对象（图 1）。
各样地的工程改造方式不同，其中，1 号样地未进行改造；
2~7 号样地在改造前均进行植被清除、生石灰清塘和水位管
理，且 2~6 号样地在改造前均进行深耕、翻耕以去除芦苇
Phragmites australis 根部。水位管理指通过改造堤岸形
成连续水面，采用电控水闸替代人工闸门。生石灰清塘需根

据样地情况，选用干法清塘（75~112.5 g/m²）或带水消毒
（187.5~225 g/m²）方式。在具体改造措施上，3 号和 4 号
样地采取小区域覆膜、刈割和水淹等方式清除芦苇，同时营
造浅滩小岛；5 号和 6 号样地进行滩岛、堤岸改造，利用清
淤底泥构筑坡度为 1 ∶ 25~1 ∶ 16 的浅滩，并通过加宽、
加固和缓坡处理将堤顶标高提升至 2.4~3.4 m；7 号样地通
过安装调控型水闸的涵管控制水流和水位，促进海水与样地
水体交换，实现水系连通。
1.2 研究方法

为探究工程改造对红树林土壤质量的影响，本文构建了
基于微生物主导的最小数据集的湿地土壤质量评价体系（图
2）。研究利用Excel 2021和Origin 2018整理土样的各项指
标数据及采样点信息，并绘制图表；使用 SPSS 25.0 对各土
壤指标进行主成分分析（Principal Component Analysis，
PCA）、相关性分析、单因素方差分析及多重比较。

图 1  研究区域概况
Fig.1  Overview of the study area

图 2  研究技术路线
Fig.2  Research technical roadmap
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1.2.1 土样采集与测定
研究于 2023 年 11 月进行，首先在实地考察红树林保

护区与参考高分辨率（0.5 m）光学遥感卫星影像的基础上，
于每块样地内随机设置 3个 10 m×10 m的样方，每个样方
内按“S”形采样法选择 5 个土壤采样点，去除表面枯枝落
叶后，用内径 3 cm 的土钻采集 0~20 cm 的土壤样品。接
着将同一样方 5 个采样点的土样混合为 1 份样本，7 块样地
共获得 21 份土样。将土样置于 4℃下保存并带回实验室，
去除杂质后分为两部分：一部分室温风干，用于测定土壤理
化性质；另一部分作为鲜土，用于测定土壤微生物群落结构。

土壤理化性质中，土壤粒径采用比重计法测定，按国
际三级制分为黏粒（小于 0.002 mm）、粉粒（0.002~
0.020 mm）和砂粒（0.020~2.000 mm）[16]；土壤含水
量采用 105℃烘干法测定；pH 值采用电位法，使用雷
磁 pHS-3C pH 计测定 [17]；土壤有机质（Soil Organic
Matter，SOM）含量采用重铬酸钾氧化 - 分光光度法测
定 [17]；全氮采用凯氏定氮 - 消煮法测定 [18]；全盐量采用
电导法测定 [19]；有效磷含量采用盐酸 - 硫酸浸提比色法，
使用紫外可见分光光度计 TU-1900 测定 [20]。

为评估工程改造后样地的生物量响应，研究以磷脂脂肪
酸（PLFAs）为指标，识别土壤微生物群落组成 [21~27]（表1）。
本研究选用PLFAs技术而非高通量测序，主要基于以下考量：
1）研究区土壤全盐量高达 4.74~14.68 g/kg，高盐环境会抑
制 PCR 扩增效率，并导致 DNA 提取过程中细胞裂解不完
全；而PLFA技术通过有机溶剂直接提取细胞膜脂质，规避
了DNA提取难题。2）该技术仅分析活体微生物细胞膜的完
整磷脂，可避免死亡细胞DNA残留导致的微生物生物量高
估，更精准地反映工程改造急性响应期的活性群落动态[28~29]。
1.2.2 土壤质量指数法

结合文献与研究区实际情况 [10~11,30]，研究首先选取理化
性质指标和微生物群落指标构成全数据集（TDS）。接着，
通过主成分分析提取特征值不小于 1 的主成分，并将因子载
荷系数绝对值不小于 0.5 的指标归为一组。若某指标在多个

表 1  土壤微生物群落的 PLFAs 指标
Tab.1  PLFAs indicators of soil microbial communities

生物组分 磷脂脂肪酸

革兰氏阳性菌 [22~23] i14:0, i15:0, i16:0, a15:0, i17:0, a17:0

革兰氏阴性菌 [22~23] 15:0 3OH, 16:1 2OH, 16:1ω5c, 16:1ω9c, 18:1ω5c,  
18:1ω7c, 18:1ω9c, cy17:0, cy19:0

普通细菌 [23~24] 14:0, 15:0, 17:0, 18:0

总细菌 [25~27]

i14:0, i15:0, i16:0, a15:0, i17:0, a17:0, 15:0 3OH, 16:1 
2OH, 16:1ω5c, 16:1ω9c, 18:1ω5c, 18:1ω7c, 18:1ω9c, 
cy17:0, cy19:0, 14:0, 15:0, 17:0, 18:0

真菌 [22] 18:3ω6,9,12c, 18:2 w6,9c

放线菌 [23] 10Me16:0, 10Me17:0, 10Me18:0

主成分中的因子载荷系数绝对值均不小于 0.5，则通过相关
性分析将其划分到与其他指标相关性较低的主成分组中[31]。
随后，选取各组中 Norm 最大值及其 10％范围内的指标作
为高因子载荷指标，若范围内仅有 1 个高因子载荷指标，则
直接进入MDS；反之，将各高因子载荷指标进行相关性分析。
若相关系数均小于 0.7，则所有指标都进入MDS；反之，则
只选取相关系数最大且 Norm 值最大的指标进入 MDS[32]。
Norm值计算公式如下：
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式中Nik 表示 Norm 值，Uik 表示第i 个指标在第k 个
主成分上的载荷值；λk 是第k 个主成分的特征值。

构建 MDS 后，研究基于隶属度函数对各土壤指标进行
归一化处理，将其转换为 0~1 的无量纲分数 [18,33]。根据各
指标在主成分上因子载荷的正负性，结合《全国第二次土壤
普查养分分级标准》及前人研究 [34~37]，确定指标的隶属度
函数类型。土壤砂粒和粉粒含量在一定范围内与土壤质量呈
负相关，采用反 S 型隶属度函数（越少越好型）计算 [38]；
土壤养分、含水量和黏粒含量在一定范围内与土壤质量呈正
相关，采用正 S 型隶属度函数（越多越好型）计算 [39]；土
壤 pH 值具有最佳适宜范围，偏离程度越大则对土壤功能影
响越小 [14]，故采用抛物线型函数。

正 S型隶属度函数计算公式如下：
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反 S型隶属度函数计算公式如下：
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式中Si 表示隶属度值；x 表示土壤实测指标值，xmin 和
xmax 分别表示指标的最小值和最大值。

抛物线型函数计算公式如下：
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式中x 为评价指标实测值，x1、x2、x3、x4 为该隶属函
数曲线转折点，分别为 4.5、6.5、7.5、8.5[40]。

鉴于土壤微生物指标存在生态功能阈值和潜在过载风
险，其与土壤健康关系呈非单调特征，研究采用线性评分
函数，可避免 S 型函数导致的权重失真。这是因为 S 型函
数会过度加权中等生物量区间，线性函数可以确保权重分
配与红树林湿地微生物群落演替早期阶段的实际生态贡献
相匹配 [41~42]。土壤生物学指标的隶属度值使用线性评分函
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数计算，将所测定的土壤指标的最高值隶属度函数设定为
“1”，其他指标测定值与最高值之间的比值即为各指标的
隶属度值，公式如下：
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研究对 MDS 中各指标进行隶属度或线性评分标准化后
得到无量纲分数Si ，再对各指标的得分进行加权平均处理，
将其整合为 1个综合指数SQI，公式如下：
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式中Si 是第i 个土壤指标得分；n 是 MDS 中的土壤指
标个数；Wi 是土壤指标的权重，即主成分分析中第i 个指
标的公因子方差占总方差的比值；SQI 代表土壤质量指数，
数值范围为 0~1，值越大表明土壤质量越好。

2 结果与分析
2.1 土壤指标特征
2.1.1 土壤理化性质

土壤理化性质分析结果表明（表2），以1号样地为对照，
7 个样地的土壤均以砂粒为主，1 号样地的砂粒比例显著低
于 3 号、4 号、6 号和 7 号（F=7.14，P ＜ 0.01），而黏粒
比例显著高于3号、4号、6号和7号（F=9.25，P ＜0.01）。
1 号样地粉粒比例显著高于 7 号（P ＜ 0.05），含水量显著
高于3号和4号（P ＜0.05），分别为后者的3.37和3.08倍。
1号样地pH值显著低于2~7号样地（F=2.57，P ＜ 0.05），
2~7 号样地的土壤均呈中性（pH 值为 6.74~7.00）。1 号样
地的全盐量与 2~7 号样地均无显著差异，7 号样地的全盐量
为 4.74 g/kg，为中度盐渍化土；2号、4号和 6号的全盐量
分别为 7.10 g/kg、7.12 g/kg、5.49 g/kg，均为重度盐渍化
土；1号、3号和5号全盐量均大于10.00 g/kg，均为盐土[43]。

在土壤养分方面，参考《全国第二次土壤普查养分分级
标准》[36]，土壤理化性质分析结果表明（表 2），1 号样地
有效磷含量显著高于 6 号和 7 号（F=3.44，P ＜ 0.01），
达三级水平，而 6、7 号样地降至四级水平。1 号样地土壤
全氮含量显著高于 2~7 号样地（F=3.99，P ＜ 0.05）。1
号样地土壤有机质含量显著高于 2~6 号样地（F=3.56，P
＜ 0.05），其中，1 号、2 号、3 号、5 号和 7 号样地为一
级水平，4 号和 6 号样地为二级水平。各土壤养分指标说明
保护区内 1 号样地的土壤养分维持在较高水平，而 2~7 号
样地的土壤养分质量整体处于中等水平。
2.1.2 土壤微生物群落

土壤微生物群落分析结果表明（表 3），各样地的土壤
微生物群落以细菌为主，且 1 号样地的各微生物数量及总量
最高。1 号样地的细菌数量和微生物总量显著高于 3 号、4
号和 6 号样地（F 细菌=3.87、F 微生物总量=3.90，P ＜ 0.01）；
1 号样地的放线菌数量显著高于 2~6 号样地（F=5.40，
P ＜ 0.05）；1~7 号样地的土壤真菌数量无显著差异（P ＞
0.05）。
2.2 最小数据集建立及验证

首先，研究通过 PCA 分析提取 3 个主成分，累计贡献
率为83.68%。将各主成分中因子载荷系数绝对值不小于0.5
的指标分组，第 1组包括黏粒、粉粒、含水量、pH、全氮、
有机质、放线菌、细菌和真菌；第 2 组包括砂粒和有效磷；
第 3 组仅有全盐量，直接纳入 MDS。经 Norm 值筛选及组
内相关性分析（r ≥ 0.7）（图 3），研究选择第 1 组和第
2 组内相关系数最大且 Norm 值最大的有机质与砂粒进入
MDS。尽管第 1 组中放线菌、细菌、真菌的载荷值均大于
0.5，Norm 值均达到组内最大 Norm 值的 10%，且三者与
有机质存在较高相关性（r>0.85），但鉴于土壤微生物群落
对土壤质量的重要贡献和敏感性 [12~14]，且微生物群落通常

表 2  红树林湿地土壤理化性质
Tab.2  Soil physicochemical properties of mangrove wetlands

土壤指标 1 号样地 2 号样地 3 号样地 4 号样地 5 号样地 6 号样地 7 号样地

黏粒 /% 15.84±1.09a 18.57±6.15a 9.27±1.85b 8.97±2.70b 16.61±3.36a 6.08±0.61b 5.24±2.19b

粉粒 /% 32.85±4.07ab 38.52±12.81a 19.47±0.42bc 21.21±8.76bc 33.44±5.62ab 20.23±2.06bc 15.61±10.21c

砂粒 /% 51.31±4.81b 42.91±13.82b 71.27±2.24a 69.81±11.45a 49.95±8.97b 73.69±1.83a 79.15±12.40a

含水量 /% 128.21±54.03a 80.38±37.53ab 38.07±1.64b 41.67±2.01b 76.04±35.96ab 78.67±71.08ab 52.25±7.67ab

有效磷 /（mg/kg） 15.78±0.75a 13.95±4.40ab 9.08±0.50bc 12.18±3.24ab 13.49±6.71ab 6.97±2.99c 5.98±1.05c

pH 5.98±0.49b 6.83±0.06a 6.74±0.35a 6.89±0.31a 6.85±0.10a 7.00±0.55a 6.78±0.40a

全氮 /（g/kg） 2.61±0.85a 1.33±0.56b 1.08±0.02b 1.21±0.31b 1.49±0.38b 0.95±0.24b 1.73±0.56b

全盐量 /（g/kg） 13.53±3.40ab 7.10±2.10ab 14.68±12.51a 7.12±0.84ab 10.35±2.96ab 5.49±0.12b 4.74±0.85b

有机质 /（g/kg） 77.67±18.19a 49.70±19.93b 41.07±2.75b 36.13±7.32b 51.90±7.54b 30.70±14.07b 54.20±18.80ab

注：表中数据均为“平均值±标准差”，小写字母表示不同样地的同一指标的差异显著，下同。



广东园林 / 2026 年 / 第 48 卷 / 第 2 期23

独立解释 15~25% 的变异 [44]，研究采用层次分割法对 PCA
结果进行方差分解 [45]。结果表明（表 4），在 83.68% 的累
计解释变异中，微生物指标独立贡献 19.47% 的变异，这一
结果与既往研究一致 [44]。根据 Susan S. Andrews 提出的
“高载荷指标可保留生态功能独立性”原则 [34]，以及 John J. 
Brejda 与 Fayez Raiesi 在高度相关指标中保留具有不可替
代生态功能的生物指标 [46~47] 的灵活标准，本研究将放线菌、
细菌和真菌纳入MDS。最终建立的MDS由砂粒、全盐量、
有机质、放线菌、细菌和真菌 6项指标组成。

接着，根据主成分分析计算各指标公因子方差权重（表
5），砂粒、全盐量、有机质、放线菌、细菌和真菌的权重
分别为 12.81%、12.67%、18.24%、18.34%、19.58% 和
18.35%，微生物群落权重达 56.27%。

表 4  土壤指标分组贡献率
Tab.4  Group contribution rates of soil indicators

指标类型 独立解释
变异 /%

共同解释
变异 /%

总贡献率
/%

微生物指标（细菌 + 放线菌 + 真菌） 19.47 41.90 61.37

理化指标（有机质 + 砂粒 + 全盐量） 22.31 41.90 64.21

累计解释变异 41.78 41.90 83.68

注：层次分割法基于PCA载荷矩阵计算，独立解释变异为排除其他变量影响
后的净贡献，共同解释变异为指标组间的交互效应。

表 5  土壤指标载荷与权重
Tab.5  Loadings and weights of soil indicators

土壤
指标

载荷系数
Norm
值

组
别

TDS MDS

PC1 PC2 PC3 公因子
方差 权重 公因子

方差
权重
Wi

黏粒 0.581 -0.72 -0.103 1.88 1 0.867 8.61% – –

粉粒 0.633 -0.697 -0.109 1.96 1 0.899 8.92% – –

砂粒 -0.645 0.74 0.112 2.03 2 0.975 9.24% 0.461 12.81%

含水量 0.765 0.031 -0.01 1.92 1 0.586 6.21% – –

有效磷 0.667 -0.586 0.029 1.93 2 0.79 8.36% – –

pH -0.608 -0.271 -0.201 1.60 1 0.484 6.82% – –

全氮 0.876 0.379 0.115 2.29 1 0.924 9.21% – –

全盐量 0.319 -0.152 0.91 1.25 3 0.953 6.20% 0.766 12.67%

有机质 0.895 0.287 0.132 2.30 1 0.9 8.94% 0.890 18.24%

放线菌 0.864 0.403 -0.112 2.27 1 0.921 9.22% 0.898 18.34%

细菌 0.857 0.419 -0.207 2.27 1 0.952 9.56% 0.976 19.58%

真菌 0.774 0.378 -0.218 2.05 1 0.789 8.73% 0.845 18.35%

注：第1个主成分特征值为6.303，贡献率为52.52％ ；第2个主成分特征
值为2.701，贡献率为22.51％ ；第3个主成分特征值为1.038，贡献率为
8.65％，累计贡献率为83.68％。公因子方差权重用于计算SQI值，反映指标
在构建综合指数时的客观贡献率，总和为100%。

表 3  红树林湿地土壤微生物 PLFAs 含量
Tab.3  Microbial PLFA content in mangrove wetland soils

单位： 数量 /（nmol·g − 1）

  样地 放线菌
PLFAs

细菌
PLFAs

真菌
PLFAs 微生物总量

1 号样地 1.01±0.30a 15.18±3.34a 0.99±0.25a 17.18±3.75a

2 号样地 0.50±0.18bc 9.21±2.89abc 0.67±0.33a 10.38±3.34abc

3 号样地 0.26±0.04c 4.95±1.16c 0.33±0.10a 5.54±1.26c

4 号样地 0.35±0.17c 5.85±2.70c 0.35±0.12a 6.55±2.94c

5 号样地 0.51±0.23bc 9.83±4.68abc 0.54±0.30a 10.88±5.20abc

6 号样地 0.37±0.14bc 7.17±2.47bc 0.41±0.16a 7.95±2.69bc

7 号样地 0.74±0.20ab 12.45±4.04ab 0.81±0.58a 14.00±4.77ab

图 3  土壤指标间相关性分析
Fig.3  Correlation analysis among soil indicators

最后根据公式计算土壤质量指数值，结果表明 SQI-T
值在 0.41~0.72 变化，基于最小数据集的土壤质量指数
（SQI-M）值在 0.20~0.81 变化（图 4）。除采样点 1、3、
4外，SQI-T值均高于SQI-M值，且两者变化趋势高度一致。
线性拟合分析显示（图 5），SQI-T 值与 SQI-M 值呈显著
正相关（R²=0.884 2，P ＜ 0.01），这说明 MDS 可有效代
替 TDS反映土壤质量。
2.3 微生物修正的 SQI 评价

土壤质量指数结果表明（图 6），1 号样地 SQI-M 值显
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图 5  SQI-M 值与 SQI-T 值的线性回归分析
Fig.5  Linear regression analysis of SQI-M and SQI-T values

注：小写字母表示SQI在7个样地的显著性关系。

图 6  7 个样地的土壤质量指数结果
Fig.6  Results of soil quality index for 7 plots

图 7  土壤质量指数统计特征及指标重要性评价 
Fig.7  Statistical characteristics of soil quality index and 
evaluation of indicator importance

a.SQI-P 值与 SQI-T 值箱形图 b. 土壤指标综合得分系数

图 4  基于最小数据集的 SQI 值变化趋势
Fig.4  Trend of SQI values based on the minimum dataset

著高于 2~7 号样地（F=4.62，P ＜ 0.05），按数值排序从
大到小依次为 1号、7号、2号、5号、3号、4号、6号。

研究基于主成分分析优化权重并计算公因子方差，
计 算 得 出 SQI-P 值 和 SQI-T 值。SQI-T 值 为 中 等 变 异
（CV=16.23%），呈左偏分布且低峰态（峰度为 0.68），
对低值异常点敏感。SQI-P 值为弱变异（CV=8.11%），呈
右偏分布且尖峰态，表明样本值大量集中分布于高值端，削
弱了其对潜在土壤退化风险的识别能力（图 7-a）。此外，
独立样本 t 检验显示两者差异显著（t=-2.20，P<0.05），
表明微生物指标显著修正了评价结果。研究基于 PCA 提取
的综合得分系数 ① ，结合质量等级划分阈值 [47]，将排名前
25% 的指标划定为优质指标，排名 26%~75% 划定为中等
指标，排名后 25% 划定为低劣指标。结果表明，SQI-T 对
50% 的样点进行了降级修正，并评定细菌、放线菌和砂粒
为优质指标（图 7-b）。

3 讨论
3.1 工程改造对土壤质量的短期效应机制

研究结果显示，未改造的 1 号样地 SQI-M 值（0.72）
显著高于所有改造样地（P<0.05），说明工程改造在短期
内对土壤质量具有负效应，但其因果链需长期观测与对照实
验进一步验证。该结果与土壤指标变化一致：1 号样地土壤
的有效磷、有机质、全氮和细菌 PLFAs 含量均显著高于其
他样地（P<0.05）。生石灰清塘引发的碱性胁迫与离子失
衡是抑制微生物活性的核心因素。相关性分析显示，土壤
pH 与细菌（r =-0.535，P<0.05）、放线菌（r =-0.628，
P<0.01）均呈显著负相关。据此推测，工程改造可能通过
以下途径影响土壤生态系统：一是离子拮抗效应，以高浓度

① 综合得分系数的计算公式为：累积（线性组合系数*方差解释率）/累积方差解释率。其中，线性组合系数矩阵公式为：loading矩阵/Sqrt(eigen)，即载荷
系数除以对应特征根的平方根。综合得分系数用于指标重要性排序和等级划分，系数越高表示该指标对SQI边际贡献越大[45]。
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Ca2+ 拮抗 K+、Mg2+、Fe2+ 等微量元素的有效性，限制酶辅
因子的合成；二是细胞膜损伤，持续的碱性胁迫会破坏细菌
和放线菌的细胞膜稳定性，改变其渗透压平衡，这与李雪萍
等 [48] 在高寒草甸退化研究中发现 pH 与微生物生物量负相
关的结果一致。相比之下，真菌因其细胞壁含几丁质和葡聚
糖等厚壁结构，具备更强的抗逆性而得以存活 [49~50]，故 1~7
号样地真菌数量无明显差异。

其次，深耕措施通过物理 - 生物化学耦合过程导致
碳氮流失。2~6 号样地土壤有机质含量显著低于 1 号样地
（F=3.56，P ＜ 0.05），其机制不仅限于表层有机质的稀
释。深耕破坏了由黏粒、有机 - 矿物复合体和多糖胶粘物形
成的稳定大团聚体，使暴露的颗粒有机碳被快速矿化 [51~54]，
且微团聚体对微生物衍生物的封闭作用减弱，减少了持久性
有机质的形成。与此同时，土壤结构被破坏可能削弱了其持
水能力，加速可溶性有机碳和硝态氮的淋溶损失。研究中
1 号样地的土壤黏粒比例显著高于 3 号、4 号、6 号和 7 号
（F=9.25，P ＜ 0.01），而黏粒含量与有机质呈正相关，
这与以往研究 [54~55] 一致。这可能是因为黏粒通过表面吸附
和化学键合形成有机 - 矿物复合体，构成长期固碳的关键基
质。此外，植被清除直接减少了植物源碳、氮的输入，根际
沉积物和菌根网络的丧失可能削弱了微生物与植物的协同作
用，降低了碳利用效率 [56~57]。
3.2 水文连通措施的协同修复机制

7 号样地采用了“涵管连通 + 生石灰清塘”模式，其
SQI-M值（0.56）高于2~6号样地，展现出相对最优恢复潜力。
尽管 7 号样地同样经历了生石灰清塘与 pH 升高，但其细菌
和放线菌生物量高于其他改造模式，且土壤有机质含量与未
改造的 1 号样地无显著差异。基于现有数据，推测该模式的
协同机制可能为外源碳源补偿与微生物种源补充：涵管连通
措施通过水体交换引入的悬浮物和生物残体在流速减缓后沉
降 [58~59]，可能为微生物提供了额外碳源；外部水源输入可
能引入新的微生物种源，部分缓解了生石灰对本地微生物群
落的抑制效应。跟踪监测显示，在 4 种改造措施下，2~7 号
样地的SQI-M值低于1号样地，而“涵管连通+缓释石灰”
模式的 SQI-M 值最高。该模式在缓解碱性胁迫、补偿碳源
与补充种源方面可能具有相对协同优势，使其成为改造样地
中土壤质量恢复的最佳模式。
3.3 纳入微生物群落后土壤质量评价

研究表明，基于全数据集与基于最小数据集的土壤质量
指数呈线性相关（R²=0.884，P<0.01），且两者曲线趋势
高度一致，与田英等 [10] 研究结论一致，证实 MDS 可有效
替代 TDS。在保障评价准确性的前提下，研究将 12 项全指
标简化为 6 项核心指标，可降低土壤质量监测成本，提高监
测评价效率。

纳入微生物群落后，土壤质量评价体系的敏感性和生
态相关性有所提升。微生物群落是土壤生态系统的功能执
行者，其生物量与群落结构直接受 pH、盐度及碳源可利
用性的调控，且世代周期短、繁殖速率高，能在环境扰动

后快速发生群落演替，因而对土壤功能状态的指示具有即
时性 [60]。研究发现，SQI-T 能有效识别土壤退化风险；而
SQI-P 削弱了对潜在退化风险的识别能力。独立样本 t 检验
显示两者差异显著（t=-2.20，P <0.05），表明微生物指标
显著修正了评价结果。其次，微生物群落在 MDS 中权重占
比达 56.27%，直接反映其在有机质分解、养分循环等关键
生态功能的调控作用。受微生物功能影响，SQI-T 对 50%
的样点进行了降级修正，证实 SQI-P 因忽略微生物介导的生
物过程而系统性高估实际土壤功能 [61]。本研究计算的微生
物群落权重高于黄土高原旱地研究 [12]，反映了红树林湿地
微生物驱动碳氮循环的核心调控作用。

4 结论
研究以红树林湿地 7 块不同工程改造措施的样地为对

象，结合主成分分析法构建包含理化指标与微生物指标的全
数据集及最小数据集，并采用隶属度函数与线性评分函数分
别对理化指标和微生物指标进行标准化，进而计算土壤质量
指数。结果表明，纳入微生物群落特征的 SQI-M 兼具高效
性与生态敏感性，与 SQI-T 值呈显著正相关，在精简监测指
标的同时保证了评价精度。SQI-T 对空间异质性的敏感度较
SQI-P 提升，有效修正了 50% 样点的功能高估偏差，证实
微生物群落是湿地土壤质量评价不可或缺的组分，为红树林
湿地长期监测提供了经济可行且生态敏感的技术方案。工程
改造对红树林湿地土壤质量产生显著的负面效应，4 种措施
中“涵管连通 + 缓释石灰”模式（7 号样地）具有相对最优
的恢复效果，其协同机制有效降低了土壤盐渍化水平，并通
过引入外源有机质和微生物种源，使有机质含量维持在对照
样地水平；同时缓解了碱性胁迫，使得细菌生物量较其他改
造样地有所提升，为红树林湿地土壤质量恢复提供了可借鉴
的改造模式。

研究系统量化了微生物指标在红树林湿地土壤质量评价
体系中的客观权重，突破了传统 SQI 体系仅依赖理化指标、
微生物权重依赖主观经验的局限。通过构建整合微生物群落
特征的 SQI-T 评价体系，研究证实了微生物作为土壤功能关
键调控者的地位。研究构建的 SQI-T 体系及 MDS，可为红
树林湿地修复工程的成效监测提供一种快速、敏感的评估工
具，具有实践应用价值。

研究也存在局限性。首先，研究仅追踪了改造后 2 年
的短期效应，未能捕捉土壤质量随植被演替和时间推移的动
态恢复轨迹，也缺乏对改造措施长期稳定性的评估。其次，
涵管连通措施的协同效应机制是基于现有数据的推测，尚缺
乏水 - 土界面通量监测、水体悬浮物有机碳含量及微生物溯
源分析等直接证据支撑。最后，在指标层面，研究主要采用
PLFAs 生物量指标，未能区分不同微生物类群的功能活性
差异，也未涉及功能基因表达或土壤酶活性等过程性指标。

针对上述局限，未来研究可从以下方面深化：一是开展
长期监测，建立多时间序列数据库，明确土壤质量从工程扰
动到生态恢复的完整演替轨迹。二是结合 13C-PLFA 标记技
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术、宏基因组学和宏转录组学，量化关键功能菌群对碳氮循
环的实际贡献率，将评价指标从生物量向功能通量推进。三
是通过控制实验单独评估水文连通与缓释石灰的贡献率，解
析水 - 土界面微生物群落组装过程与土壤质量的耦合机制，
深化微生物群落特征在湿地生态修复中的应用价值。

致谢：特别感谢广东内伶仃福田国家级自然保护区管理局对本次实验工作的
支持，感谢仲恺农业工程学院2022级风景园林的卢金翎和黄良焕2位同学在
样品采集和实验数据处理分析上的帮助。
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