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Plant and microbial diversity in the riparian zone of the Liao River mainstream，China
CHEN Ying, CHEN Su*, MA Hong-yue, SHAN Yue, FENG Tian-zhen, ZHANG Hong-ling
（College of Environmental Engineering, Key Laboratory of Regional Environment and Eco-Remediation（Ministry of Education）, Shenyang
University, Shenyang 110044, China）
Abstract：To understand the current status of biodiversity restoration in the riparian zone of the Liao River reserve in China and to promote
the healthy management of this ecosystem, the plant and microbial diversity of 23 sampling sites in the mainstream were determined
through field investigations and high-throughput sequencing of soil microorganisms. The results showed that the average Shannon–Weiner
diversity index of the 23 sampling points was 1.227, with an average vegetation cover of 74.19%. The Shannon–Weiner diversity index of
soil microorganisms in the riparian zone was 9.55, and there were 11 phyla, 32 classes, and 40 genera of bacteria whose dominance was
more than 1%. Disturbance from human activities, grazing conditions, and land-use types were the key factors affecting the plant and mi⁃
crobial diversity in the riparian zone. At present, the recovery of riparian biodiversity in the Liao River reserve is in a good state, but in⁃
creases in human activities negatively affect biodiversity restoration. Therefore, the study recommend the reduction of human activities and
grazing in the restricted area as much as possible, so as to accelerate the restoration of plant and soil microbial diversity in the riparian zone
of the Liao River reserve.
Keywords：Liao River; plant diversity; microbial diversity; high-throughput sequencing
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摘 要：为明确辽河保护区河岸带生物多样性恢复现状以促进河岸带生态系统的健康管理，本研究通过植被现场调查和土壤微

生物高通量测序分析，对辽河干流 23个采样点的植物多样性和微生物多样性进行测定，结果表明：辽河干流 23个采样点的植被

Shannon-Weiner多样性指数平均为 1.227，平均植被覆盖率达到 74.19%；河岸带土壤微生物 Shannon-Weiner多样性指数平均为

9.55；其优势度大于 1%的细菌属于 11个门、32个纲、40个属；人类活动干扰、放牧情况以及土地利用类型是影响河岸带植物和微

生物多样性的关键因子。目前辽河保护区河岸带生物多样性恢复状态较好，但日渐增多的人类活动对河岸带生物多样性的恢复

产生不利影响，因此建议尽量减少封育区内的人类活动、放牧情况等，以加快辽河保护区河岸带植物及土壤微生物多样性的恢复

进程。
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河岸带是水生生态系统和陆地生态系统之间的

生态交错带，其生态系统的稳定对于治理河流及水土

污染、调节水量、稳定河岸、提高生物多样性、美化环

境等有重要的现实及潜在价值[1-2]。具有特殊生境功

能的河岸带可以为各种生物提供良好的栖息地，并具

有较高的生物多样性[3]。生物多样性是决定生态系

统稳定的关键因素，河岸带植物的物种多样性是生态

系统中其他生物多样性的基础，其发展对提高土壤肥

力、改善土壤功能、促进土壤发育以及促进土壤微生

物多样性的恢复具有重要作用，可以促进整个河流与

河岸生态系统结构与功能的恢复和重建[4-5]。

河岸带植被群落可以形成河流缓冲带，它们构成

了营养物质和能量流动的关键过渡区，可以为河流生

态系统提供养分和能量，在一定条件下可以维护河流

生态系统的平衡，是河岸带生态功能的发挥者和维持

者，对维护河流及其河岸带的生态健康具有重要意

义[6-8]。河岸带的植物还可以对从陆地流向河流的各

种有机物、无机物进行过滤和吸收，是控制面源污染

及水土流失、改善水体环境的重要因素[9-11]。河岸带

的土壤环境是一个复杂的、动态的有机整体。土壤微

生物是河岸带生态系统的重要组成部分，可以促进河

岸带有机物质的分解、转化及供应，同时在维持河岸

带生态系统功能方面具有重要作用[12]。土壤环境和

地上生物多样性会直接影响土壤微生物的生存[13]。

土壤微生物多样性可以反映土壤的质量水平，是生态

系统健康的重要标志[14]。

近年来，由于人类影响导致河流周围河岸带严重

退化，对河流的健康发展产生严重威胁，因此退化河

岸带的恢复管理至关重要。河岸带的恢复可以增强

水体的自净能力、促进生物多样性、保持土壤条

件[15-16]。虽然近年来有关河岸带恢复的研究有所增

加，但在全球范围内进展有限，尤其国内有关河岸带

恢复的研究甚少，因此对于退化河岸带的修复有待探

索。辽河是中国第 7大河流，随着经济快速发展，辽

河流域河岸带退化严重。随着“十二五”水专项辽河

项目相关的河道整治综合修复技术、自然封育技术、

河岸带生态修复技术的实施，辽河保护区河岸带的生

态功能已得到了改善，河岸带呈现出恢复的状态。但

近年来辽河保护区内仍存在较多因素影响河岸带的

自然恢复进程，因此亟需了解辽河保护区河岸带恢复

现状，为今后辽河保护区的治理提供借鉴。河岸带的

植被和土壤微生物是影响河岸带功能的主要因素，植

物和微生物多样性指数可以反映群落内物种的多少，

是衡量一个地区生态系统生物群落组成的重要指

标[17-18]。本文通过调查辽河干流河岸带植物和土壤

微生物多样性指数，了解河岸带植物及微生物的恢复

现状，从而明确阻碍河岸带恢复进程的关键因素，这

对辽河保护区生物多样性的认识和保护具有重要意

义，同时有助于进一步了解辽河保护区河岸带生态系

统恢复的状态，为辽河保护区河岸带退化生态系统修

复与重建提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 研究区域概况

辽河干流全长 538 km，始于辽宁昌图福德店，流

经沈阳、鞍山、辽阳、盘锦，终止于辽宁盘锦红海滩入

海口。随着经济的发展，辽河地区的生态环境受到

较多威胁，为解决辽河干流水土流失、人类活动干

扰、水质不断恶化等问题，近年来，通过围栏封育和

退耕还河等政策的实施，河流的生态环境已得到很

大改善[19]。

1.2 野外采样方法

1.2.1 采样点分布

本次调研自辽河干流上游至下游共选取 23个采

样点，其分布如图1所示。

1.2.2 样品采集

植物调查：本次研究的植被调查于 2019年 6月进

行，选择样方法进行植被调研，在每个采样点设置 20
m×20 m的样地，在样方的四角和中心设置 5个 1 m×1
m的草本植被样方，统计每个样方中出现的物种，并

记录其株高、株数和盖度[20-21]。

土壤样品的采集：在辽河保护区上游至下游区段

选取 23个采样点（采样点布设如表 1所示），于 2019
年 6月进行采样；采用 5点法取样，样品取自 0~20 cm
的表层土壤，将土壤样品混合后放入冰箱保存，运回

实验室后冷藏保存，进行微生物高通量测序分析。

1.3 多样性计算方法

1.3.1 植物多样性的计算方法

植物多样性体现了植物群落的发展趋势，反映了

植物群落的组织结构、稳定性、生境差异以及各植物

物种的数量分布的均匀性[22-23]。本文计算了辽河干

流 23 个采样点的 Shannon-Weiner 指数、Simpson 指

数、Pielou 均匀度指数以及植被覆盖度，具体的指数

计算公式如下：

香农-威纳（Shannon-Weiner）多样性指数（H′）：

2020年9月 2049



H′=-∑
i = 1

s

Pi ln Pi （1）
辛普森（Simpson）多样性指数（D）：

D=1-∑
i = 1

s

P 2
i （2）

Pielou 均匀度指数（J′）：

J′=H′ /lnS （3）
式中：Pi为物种 i的重要值；S为样地中的物种数目。

其中重要值的计算方法：

Ivsh =1
3（相对密度+相对盖度+相对高度） （4）

式中：Ivsh为草本植物重要值；相对密度=每个物种的

密度/所有物种的密度之和×100%；相对盖度=每个物

种的盖度/所有物种的盖度之和×100%；相对高度=每
个物种的所有个体高度之和/所有物种个体高度之

和×100%。

1.3.2 微生物多样性的测定

微生物高通量测序分析克服了传统方法检测细

菌群落丰度相对较低、范围较小、操作复杂、成本高等

缺点，具有通量高、灵敏度好、简单、快速、低成本等优

点[24]。因此本研究选择高通量测序分析对辽河保护

区河岸带土壤微生物进行测定。具体测序过程为：进

行基因组DNA提取，利用 1%琼脂糖凝胶电泳检测抽

提的基因组DNA；按指定测序区域，合成带有 barcode
的特异引物，或合成带有错位碱基的融合引物；每个

样本进行 3次重复，将同一样本的PCR产物混合后用

2% 琼脂糖凝胶电泳检测，使用 AxyPrepDNA 凝胶回

收试剂盒（AXYGEN 公司）切胶回收 PCR产物，Tris-
HCl洗脱；用 2%的琼脂糖电泳进行检测；构建测序文

库；完成上机测序；进行数据处理与分析[25]。

2 结果与分析

2.1 植物多样性

对辽河干流河岸带植被调查结果进行分析与计

算，得到辽河干流河岸带植物 Shannon-Weiner 多样

性指数（图 2），辽河干流河岸带的植被 Shannon-
Weiner多样性指数平均值为 1.227；其中最高点出现

在 Z5（后施家堡），该采样点的植物 Shannon-Weiner
多样性指数为 1.786，表明 Z5采样点植被多样性高。

在该采样点还发现了瘤突苍耳（Xanthium strumari⁃

um）、苘麻（Abutilon theophrasti）、加拿大飞蓬（Conyza

图1 辽河保护区采样点分布图

Figure 1 Distribution of sampling points in Liao River reserve
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canadensis L.）等外来入侵植物。该采样点的围封区

域内人类活动少，周边无放牧情况，且围封区与农业

用地距离远，不会由于面源污染对河岸带植被生长产

生影响，因此该采样点植被处于自然生长状态，其多

样性明显高于其他采样点。Shannon-Weiner多样性

指数的最低点（0.636）出现在Z22（赵圈河），说明该采

样点植被多样性偏低，Z23（红海滩入海口）采样点的

植物 Shannon-Weiner多样性指数也明显低于其他采

样点，这两个采样点受人类活动干扰均较少，且均无

放牧情况，其多样性偏低的原因可能是这两个采样点

受海水环境的影响，河岸带土壤湿润，不适合一些植

物生存，因此这两个采样点的河岸带植物物种单一，

仅有大量的芦苇等水生植物存在。

Simpson多样性指数可以反映植物的物种在植物

群落中所占优势的程度，其值越高表明优势度越大。

根据野外调查的数据计算得出辽河干流河岸带植物

的 Simpson多样性指数，如图 3所示，辽河干流 23个

采样点的 Simpson多样性指数在 0.153~0.781，平均值

为 0.558；其中，Simpson多样性指数最高点出现在 Z6

（双安桥），指数为 0.781，表明 Z6采样点河岸带植物

群落组成丰富，以多个物种为主，优势种明显，这可能

与河岸带围封区域外土地利用类型有关，Z6采样点

紧邻河岸带的土地利用类型为农业用地，种植的主要

作物为玉米，在种植过程中会大量施用化肥，经雨水

冲刷通过地表径流扩散至河岸带，从而改变河岸带土

壤养分，致使某些物种的优势度偏高。通过图 3可以

看出，除Z10（马虎山大桥）外其余 22个采样点的河岸

带植被群落均以多个物种为主，Z10采样点的 Simp⁃
son多样性指数明显低于其他采样点，其植物优势度

明显偏低，该采样点植被群落以草本植物为主，优势

种不明显，主要与该采样点放牧情况有关，严重的放

牧导致该采样点河岸土壤结构发生变化，对河岸带植

被系统造成严重破坏。

根据调研得出辽河干流河岸带植物 Pielou均匀

度指数，如图 4所示，23个样地的平均 Pielou均匀度

指数为 0.635，其中Pielou均匀度指数最高点为 0.837，
出现在 Z19（冷东大桥），说明 Z19采样点处各物种分

配程度较好，植物生长状况高于其他采样点；最低点

图2 辽河干流河岸带植被香农-威纳多样性指数

Figure 2 Shannon-Wiener diversity index of riparian zone vegetation in Liao River main stream

图3 辽河干流河岸带植被辛普森多样性指数

Figure 3 Simpson diversity index of riparian zone vegetation in Liao River main stream
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为 0.445，出现在Z23采样点，Z23采样点临近渤海，因

此该采样点河岸带土壤湿润，仅有大量的芦苇等水生

植被存在。在该采样点，芦苇具有很大竞争优势，影

响其他植物的生存与发展，导致该地区群落物种走向

单一化，因此该采样点的 Shannon-Weiner 多样性指

数与Pielou均匀度指数均低于其他采样点。

辽河干流河岸带植被覆盖度如图 5所示。辽河

干流 23个采样点的平均植被覆盖率为 74.19%，植被

覆盖度最高点出现在 Z6采样点，为 97.67%，这与 Z6
采样点河岸带实施了人工强化技术有关，通过种植杞

柳等植物促进河岸带植被群落的恢复与重建，现有植

被群落以杞柳、刺槐和蒿类杂草为主，目前该采样点

已形成乔木、灌木和草本植物相结合的土壤-植被护

岸类型；调研过程中发现，该采样点围封区域内人类

活动少，且未发现放牧情况，因此其河岸带植被覆盖

度高，河岸带的植被群落正逐渐恢复。最低点出现在

Z16（红庙子），只有 40%，与 Z16相近的 Z14（老大房）

和 Z15（满都户）采样点的植被覆盖度也低于其他采

样点，其主要原因是这 3个采样点的河岸带受人类活

动干扰严重，距离河流较近区域有公路，常有机动车

等经过，人类活动频繁造成这些采样点植被多样性

偏低。可见人类活动、放牧会对河岸带植被恢复产生

影响。

2.2 微生物多样性

2.2.1 土壤微生物多样性分析

通过高通量测序分析得到的多样性指数如表 1
所示。辽河干流河岸带土壤中，微生物多样性呈波动

性变化，OTU（细菌数量）最多的采样点为 Z4（西古城

子），共含有 2 682个细菌，在Z23采样点仅发现 1 283
个细菌，明显低于其他采样点。在辽河干流 23个地

点的河岸带土壤中平均Chao 1（菌种丰富度）指数为

3 426.19，其中最高的采样点是 Z17（大张桥），Chao 1
指数为 4 097.67，而最低点的Chao 1指数为 1 834.79，
出现在 Z23 采样点；河岸带土壤微生物的平均

Shannon -Weiner 多样性指数为 9.55，Z4 采样点的

Shannon-Weiner多样性指数最高，为 10.10，而 Z23采

样点的 Shannon-Weiner多样性指数为 8.24，明显低于

其他采样点，说明Z23的微生物种类少、多样性偏低。

图5 辽河干流河岸带植被覆盖度

Figure 5 Vegetation coverage of riparian zone in Liao River main stream

图4 辽河干流河岸带植被均匀度指数

Figure 4 Pielou index of riparian zone vegetation in Liao River main stream
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辽河干流河岸带土壤微生物的平均 Simpson 多样性

指数为 0.995 5。研究结果表明，Z4采样点的OTU数

量、Shannon-Weiner多样性指数均高于其他采样点，

说明 Z4的河岸带土壤微生物多样性较高，可能原因

是该采样点与上游其他采样点相比放牧情况少，河岸

带受人类活动干扰也较少，其植被处于自然恢复状

态。在辽河干流上游区域Z3（龙王庙）采样点河流两

岸均有放牧情况，河岸带植被遭牛羊踩踏，有不同程度

破坏，植被覆盖度低于上游其他采样点，导致该采样点

的微生物多样性略低于上游其他采样点。可见放牧

情况和植被多样性是影响河岸带土壤微生物多样性

的重要因素。Z22采样点的微生物Shannon-Weiner多
样性指数为 8.90、Chao 1 指数为 2 661.98，略高于

Z23采样点，但均低于其他采样点。Z22和 Z23采样

点的 Shannon-Weiner 指数和 Chao 1 指数均较低，表

明这两个采样点的细菌种类较少、微生物多样性偏

低。Z22和 Z23虽未发现放牧情况，但该地区靠近渤

海，河岸带土壤会受海水影响，土壤中的盐度较高，

土壤温度也低于其他地区，因此细菌存活量偏低。

Z22与 Z23采样点均靠近海域，河岸土壤受海水

影响大，在辽河干流河岸带土壤中，越靠近海域的样

地其微生物多样性越低，分析可能的原因主要有以下

3方面：一是受盐度影响，海水的盐度较高，则海岸地

区的盐度也偏高，有些微生物的耐盐度不够，不能在

该区域内存活，因此微生物多样性和丰富度普遍偏

低；二是受温度影响，靠近海水区域的温度相对于其

他采样点偏低，低温会抑制一些微生物的活性，可能

减少微生物的存活率；三是受植被影响，Z22和Z23采

样点的植物多样性低于其他采样点，植物的枯枝落叶

量随植物数量的减少而减少，进而使植物枯枝落叶腐

烂繁衍出的微生物量减少，同时微生物与植物之间存

在协同作用，植物的根际可以为微生物提供营养物

质，有利于微生物的发育与繁殖，因此相对其他采样

点，此处采样点的微生物数量较少。

2.2.2 土壤细菌群落结构多样性分析

辽河干流土壤中细菌群落在门水平上的分布比

例如图 6所示。23个采样点共发现 11个门水平的细

菌。门水平的细菌第一优势门为Actinobacteria（放线

菌门），第二优势门为Proteobacteria（变形菌门），其次

为Chloroflexi（绿弯菌门）。Actinobacteria的平均丰度

为37.86%，其丰度最高点出现在Z6采样点处，最大丰

度为 58.12%，最低点出现在Z1（福德店），最小丰度为

26.96%。Proteobacteria 的平均丰度为 27.95%，其最

大丰度出现在Z8（朱尔山），为 36.05%；最小丰度出现

在Z6采样点，为 19.18%。Chloroflexi（细弯菌门）的丰

度 低 于 Actinobacteria 和 Proteobacteria，平 均 为

11.33%。另外，在 Z22 和 Z23 采样点的 Bacteroidetes
（拟杆菌门）丰度分别为 14.91%和 15.75%，明显高于

其他采样点，这两个采样点均处于近海区域，近海处的

环境温度较低且含盐量偏高，表明Bacteroidetes门的

微生物温度和盐度耐受范围较宽。

辽河干流河岸带土壤中纲水平的分布比例如图

7所示。23个采样点主要的纲水平上的细菌有32个，

其中在所有采样点中优势度较大菌纲依次为Actino⁃
bacteria（放线菌纲）、Alphaproteobacteria（α-变形杆菌

纲）、Acidimicrobiia（酸微菌纲）、Thermoleophilia（嗜热

油菌纲）、Betaproteobacteria（β-变形菌纲）和Gemma⁃
timonadetes（芽单胞菌纲），平均丰度分别为 18.65%、

16.05%、9.33%、6.11%、5.61% 和 5.18%。Actinobac⁃
表1 辽河干流河岸带土壤微生物多样性指数

Table 1 Soil microbial diversity index in riparian zone
of Liao River main stream

采样点编号
Sampling

point number
Z1
Z2
Z3
Z4
Z5
Z6
Z7
Z8
Z9
Z10
Z11
Z12
Z13
Z14
Z15
Z16
Z17
Z18
Z19
Z20
Z21
Z22
Z23

细菌数
OTU

2 398
2 527
2 024
2 682
2 468
1 891
2 138
2 102
2 396
2 624
2 494
2 318
2 432
2 547
2 230
2 447
2 655
2 315
2 480
2 090
2 336
1 781
1 283

丰富度
指数
Chao1

3 647.56
3 762.37
3 080.42
3 980.49
3 805.85
2 783.04
3 019.46
3 360.71
3 517.74
3 898.16
3 764.74
3 527.89
3 420.32
3 697.02
3 290.01
3 680.13
4 097.67
3 556.53
3 768.88
3 249.43
3 397.09
2 661.98
1 834.79

覆盖率
Coverage/

%
92.55
92.27
93.45
91.64
92.03
94.08
93.99
92.74
92.67
91.70
92.22
92.73
92.95
91.99
93.05
92.21
91.29
92.52
92.02
93.57
92.91
94.62
96.54

香农-威纳
多样性指数

Shannon-Weiner
diversity index

9.83
10.00
8.94
10.10
9.84
8.74
9.57
9.01
9.82
9.96
9.90
9.49
9.78
9.80
9.59
9.77
9.92
9.53
9.82
9.51
9.68
8.90
8.24

辛普森
多样性指数

Simpson
diversity index

0.997 5
0.997 7
0.991 5
0.997 7
0.997 4
0.989 0
0.996 6
0.991 9
0.997 4
0.997 3
0.997 3
0.994 2
0.995 7
0.996 3
0.996 8
0.996 8
0.996 9
0.995 7
0.997 2
0.996 7
0.996 2
0.993 0
0.990 6
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teria 在各采样地均占有较大优势度，其最大丰度为

40.30%，出现在 Z6 采样点；最小丰度为 9.64%，出现

在 Z1。其次是 Alphaproteobacteria，该菌纲的最大丰

度出现在 Z8，为 24.46%，而 Z21（曙光公路橡胶坝）采

样点的丰度为 24.43%，略低于 Z8 采样点；Alphapro⁃
teobacteria的最小丰度为 10.22%，出现在 Z3采样点。

Acidimicrobiia、Thermoleophilia、Betaproteobacteria 和

Gemmatimonadetes在各采样点所占比例较为均匀；此

外，由图 7可以看出，Cytophagia（噬纤维菌纲）在Z22
和Z23采样点的优势度明显高于其他采样点，在Z22处
的丰度为13.4%，在Z23采样点的丰度为11.55%，表明

该菌纲可能更适于在海域周边环境生长。

辽河干流河岸带土壤中属水平上的物种组成分

布比例如图 8所示，丰度大于 1%的菌属有 40个，整

个流域内未识别的菌属所占比例较高，23个样地的

未识别菌属平均丰度为 58.19%，表明辽河干流有大

量的微生物资源有待进一步研究。在整个流域内，相

对丰度较大的属依次为 Pseudarthrobacter（假节杆菌

属）、Nocardioides（类诺卡氏属）、Roseiflexus（玫瑰弯菌

属）和 Sphingomonas（鞘氨醇单胞菌属），其相对丰度

分别为 2.15%、1.87%、1.66% 和 1.63%。在辽河干流

各采样点菌属分布较为均匀，但在Z8采样点的Acido⁃

thermus（嗜酸栖热菌属）丰度为 13.81%，明显高于该

地其他细菌，且该细菌在其他采样点的丰度均偏低，

图7 纲水平上的物种组成分析

Figure 7 Species composition analysis at class level

相
对

丰
度

Re
lati

ve
abu

nda
nce

/%

Z1 Z2 Z3 Z4 Z5 Z6 Z7 Z8 Z9

100

80

60

40

20

0 Z10 Z11 Z12 Z13 Z14 Z15 Z16 Z17 Z18 Z19 Z20 Z21 Z22 Z23

c_Actinobacteria
c_Alphaproteobacteria
c_Acidimicrobiia
c_Thermoleophilia
c_Betaproteobacteria
c_Gemmatimonadetes
c_Deltaproteobacteria
c_Gammaproteobacteria
c_MB-A2-108

c_KD4-96
c_Chloroflexia
c_Sphingobacterlia
c_Subgroup_6
c_Unidentified
c_Thermomicrobia
c_Cyanobacteria
c_Balastocatellia
c_Solibacteres

c_Gitt-GS-136
c_Holophagae
c_Nitrospira
c_Anaerolineae
c_TK10
c_Flavobacteriia
c_Bacilli
c_Clostridia
c_Nitriliruptoria

c_JG30-KF-CM66
c_Acidobacteria
c_Cyanobacteria
c_Chloroplast
c_Subgroup_2
Other

采样点Sampling points

图6 门水平上的物种组成分析

Figure 6 Species composition analysis at phylum level
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可能与 Z8采样点的植被恢复状态有关；在 Z23采样

点处，Pontibacter（海洋杆菌属）相对丰度为 8.09%，明

显高于该采样点其他细菌属，该细菌在其他采样点的

丰度也明显低于 Z23采样点，表明Pontibacter可能更

适合在盐度较高、温度较低的近海地区生长。

3 讨论

植被的 Shannon-Weiner多样性指数能够反映植

物群落的结构与功能的复杂性[26-27]，辽河干流河岸带

植被 Shannon-Weiner多样性指数在 0.636~1.786范围

内；物种均匀度指数反映了一个地区各物种个体数目

分配的均匀程度，也是反映植物物种和植物生长状况

的直接证据[28]，辽河干流河岸带 23个采样点的植被

Pielou 均匀度指数在 0.445~0.837，其变化趋势与

Shannon-Weiner多样性指数基本一致，表明辽河干流

河岸带植物种类丰富，除靠近海域的采样点外，其他

采样点的植物物种组成以多种草本植物混生为主，而

靠近海域的采样点植物物种组成以水生植物（如芦

苇）为主，特殊的地理条件导致靠近海域地区物种多

样性指数偏低。根据植物 Shannon-Weiner多样性指

数、Simpson多样性指数、Pielou均匀度指数和植被覆

盖度可以得出，处于自然恢复的河岸带受人类活动干

扰少，植被在恢复进程中未受到破坏，因此植物物种

丰富，均匀度和覆盖度均高；而人类活动干扰多、放牧

严重的区域河岸带植被多样性降低；另外，河岸带农

田种植所产生的面源污染会对河岸带的植被结构产

生直接影响。人类活动干扰、放牧情况以及土地利用

类型是影响辽河干流河岸带植被恢复状态的主要因

子。

微生物 Chao 1指数和 Shannon-Wiener多样性指

数分别用来表示土壤微生物群落的丰富度和物种多

样性，其值越高表明微生物群落物种的丰富度越高、

物种越多[29-30]。在野外调查过程中发现，近年来辽河

保护区内存在较多放牧情况，在上游区域较为严重，

放牧严重的采样点河岸带植被遭牛羊踩踏有不同程

度破坏，其河岸带土壤结构发生改变，从而改变了河

岸带土壤的微生物群落结构特征，导致土壤中微生物

多样性偏低，而受人类活动干扰情况较少且无放牧情

况的河岸带植物恢复状态好，由植物的枯枝落叶繁衍

产生的微生物多，因此采样点的微生物种类多，微生

物多样性指数和丰富度高[31]。在本次研究中发现，受

海水环境影响的河岸带土壤湿度和盐度高、温度低，

靠近海水的河岸带植物多样性偏低，导致靠近海水区

域的土壤中微生物多样性低[32]。通过土壤细菌门、

纲、属的物种组成可以看出，不同样地的细菌丰度有

显著差异，可能是采样点的植物多样性不同以及向土

图8 属水平上的物种组成分析
Figure 8 Species composition analysis at genus level
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壤中提供的营养物质存在差异[33]。可见人类活动干

扰、放牧情况以及植被多样性会明显改善土壤环境，

对河岸带土壤微生物多样性具有重要影响。在本次

研究中发现，辽河干流河岸带土壤中有平均 58.19%
细菌属未被识别，表明辽河干流河岸带土壤中的微生

物资源有待探索[34]。

辽河干流生态系统自辽河保护区封育以来得到

很大程度的恢复，河岸带的植物及微生物恢复状态良

好，生物多样性与封育前相比有明显提高。但目前，

流域内仍然存在影响和阻碍植物和微生物持续恢复

的不利因素，如人类活动干扰、放牧情况会对保护区

内植物的恢复产生干扰，对土壤环境的稳定和性质造

成破坏，影响土壤中微生物的正常活动，改变土壤微

生物的群落结构；河岸带土地利用类型会直接影响河

岸带土壤养分，改变河岸带植物物种多样性，从而导

致土壤微生物的物种多样性和丰富度发生变化。因

此建议加强辽河保护区河岸带的管理，使河岸带的植

物及微生物能够向着良好的自然状态恢复，有助于河

岸带功能的正常发挥，同时起到保护河流的作用。

4 结论

（1）在辽河干流河岸带中，平均植被 Shannon-
Weiner 指数为 1.227，植被覆盖度达到 74.19%，通过

辽河保护区自然封育以及人工强化技术的实施，辽河

保护区内的植物处于近自然恢复状态；在调查过程中

发现，人类活动干扰、放牧情况以及土地利用类型对

河岸带植被多样性具有直接影响。

（2）在辽河干流的 23个采样点河岸带土壤中微

生物多样性呈波动性变化，优势度大于 1%的细菌门

水平有 11个、纲水平有 32个、属水平有 40个，不同微

生物群落受环境因素影响存在显著性差异。土壤微

生物多样性与人类活动干扰、放牧情况、土壤环境以

及植被多样性密切相关。

（3）加强辽河干流河岸带围封区域内管理，杜绝

放牧情况，减少河岸带植被生长过程的人为干扰，有

利于加快辽河保护区河岸带植被和微生物多样性的

恢复进程，提高河岸带生态功能的发挥。
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