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岷江干旱河谷优势灌丛对土壤微生物群落组成的影响

王冰冰１，２， 曲来叶１，∗， 宋成军３， 宫渊波４

１ 中国科学院生态环境研究中心， 北京　 １０００８５

２ 中国科学院大学， 北京　 １０００４９

３ 农业部规划设计研究院， 北京　 １００１２５

４ 四川农业大学， 雅安　 ６２５０１４

摘要：通过调查岷江干旱河谷两河口、飞虹、撮箕和牟托 ４ 个样地优势灌丛及其灌丛间空地的表土土壤物理化学性质和微生物

群落组成，探讨植物灌丛群落对土壤微生物群落组成的影响。 研究发现不同灌丛种类对土壤微生物群落组成以及土壤物理化

学性质并没有显著影响，而同一样地灌丛与空地间的差异却较为显著。 灌丛下比空地土壤中具有更高的有机质、养分含量，更
高的土壤含水量和更低的容重，而灌丛下相对富集的养分资源是造成灌丛与空地间微生物群落组成差异的主要原因。 不同样

地影响微生物群落的主要因子存在一定差异，但与氮相关的因子（总氮、有效氮、碳 ／氮比）对土壤微生物群落着非常重要的影

响，特别是对土壤微生物群落总生物量和细菌类群（革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌、细菌等）。 虽然不同灌丛和空地下土壤中细

菌群落都没有显著地变化，但真菌和菌根真菌却明显的在灌丛下富集。 在飞虹和牟托样地，总磷和碳 ／磷比与真菌类群，主要指

真菌和菌根真菌，表现出显著正相关性，这或许反映了真菌类群对于该区域磷循环的重要作用。 研究结果揭示了灌丛植被在干

旱河谷地区地下生态系统中的重要作用，以及氮、磷这两种养分元素对土壤微生物群落的重要影响。 同时，未来对于干旱河谷

地区植物⁃土壤关系的研究应该关注真菌和菌根真菌类群的作用。
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ｐｌａｙ ｉｎ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙ ａｎｄ ｃｙｃｌｉｎｇ． Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ， ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ｅｘｅｒｔｅｄ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｔｗｏ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｈｕｍｉｄ ｓｉｔｅｓ， Ｃｕｏｊｉ ａｎｄ Ｍｕｔｕｏ． Ｍｏｒｅｏｖｅｒ， ｐＨ ｄｉｄ ｎｏｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｆｆｅｃｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ， ｔｈｏｕｇｈ ｐｒｅｖｉｏｕｓ ｓｔｕｄｉｅｓ ｈａｖｅ ｐｏｉｎｔｅｄ ｏｕｔ ｉｔｓ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｏｌｅ ｉｎ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ． Ｔｈｉｓ ｍａｙ ｂｅ ｄｕｅ
ｔｏ ｔｈｅ ｓｍａｌｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｐＨ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｅｍｉ⁃ａｒｉｄ ｒｉｖｅｒ ｖａｌｌｅｙ． Ｃｏｌｌｅｃｔｉｖｅｌｙ， ｔｈｅ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ａｎｄ ｂｅｔｔｅｒ ｐｈｙｓｉｃａｌ
ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ ｕｎｄｅｒ ｓｈｒｕｂ ｃａｎｏｐｉｅｓ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｒｅａｓｏｎｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｈｒｕｂｓ
ａｎｄ ｓｈｒｕｂ⁃ｉｎｔｅｒｓｐａｃｅｓ． Ｏｕｒ ｗｏｒｋ ｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｅｄ ｔｈｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｏｌｅ ｏｆ ｓｈｒｕｂｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｅｍｉ⁃ａｒｉｄ ｖａｌｌｅｙ ｏｆ ｕｐｐｅｒ Ｍｉｎｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ，
ａｎｄ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｙｃｌｉｎｇ ｏｆ ｓｅｍｉ⁃ａｒｉｄ ｖａｌｌｅｙ． Ｉｔ ａｌｓｏ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ
ｆｏｒ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ． Ｆｕｔｕｒｅ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｐｌａｎｔ⁃ｓｏｉｌ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｉｎ ｄｒｙｌａｎｄ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ ｓｈｏｕｌｄ
ｐａｙ ｍｏｒｅ ａｔｔｅｎｔｉｏｎ ｔｏ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ＡＭＦ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｍｉｎｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ； ｓｅｍｉ⁃ａｒｉｄ ｖａｌｌｅｙ； ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ； ＰＬＦＡ； ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｈｒｕｂｓ；
ｓｈｒｕｂ⁃ｉｎｔｅｒｓｐａｃｅｓ

全球干旱生态系统占据陆地表面的 ４１％，承载着 ３８％的人口和丰富的生物类群［１］，但恶劣而脆弱的生态

环境使其更易受到全球变化的影响［１⁃２］。 与湿润和半湿润地区的森林和草地生态系统相比，人们对干旱地区

生态系统的了解相对缺乏。 干旱生态系统的植被主要由旱生多年生草本和矮灌木构成，并表现出明显的斑块

状分布［３⁃４］。 这种斑块状分布的形成通常是认为受水分、养分资源从灌丛间空地迁移至灌丛下造成的［５］。 灌

丛下富集的资源有利于植物的生长，从而反过来又进一步促进了灌丛斑块的形成，即所谓的“灌丛沃岛效

应” ［６］。 研究发现，灌丛下富饶的养分和温和的环境条件也推动了微生物生物量、有机质分解、土壤酶活性等

“沃岛”的形成［７⁃９］。
土壤微生物的群落组成、生物量以及其主导的分解过程与土壤中碳的有效性密切相关［１０⁃１１］。 有机质的

输入主要来源于植物的凋落物、根系分泌物和根际沉降等，其数量和质量在很大程度上受到植物种类的调控。
这些不同来源的有机质，对微生物的分解过程的影响差异明显［１２⁃１３］。 同时不同植物对水分、碳氮磷等养分元

素的利用存在差异，强烈影响着土壤的物理、化学和生物学性质，如土壤容重、孔隙度、ｐＨ 值、氮、磷等主要养

分元素的相对比例，以及与特定植物共生的微生物类群，从而会对土壤的微生物的群落组成和功能产生重要

影响［１４］。

２８４２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３５ 卷　
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岷江干旱河谷植被稀疏，水土流失严重，生态环境脆弱［１５］。 其植被以旱生灌草植被类型为主，并呈现出

明显的斑块状分布。 目前对岷江干旱河谷生态系统的研究大多数关注了地上植物区系和一些基本的土壤物

理化学性质［１５⁃２１］，尤其土壤水分的变化方面，而对地下土壤生态过程，特别是灌丛植被影响土壤微生物群落

的研究匮乏。
鉴于岷江干旱河谷斑块状分布的灌丛植被对于河谷的生态恢复和生态环境的改善具有重要意义。 因此

本研究在干旱河谷沿岸，选取基本处于同一海拔的不同水分梯度下的四个样地中优势灌丛进行了群落调查，
同时对灌丛间空地（无植被覆盖的裸地）土壤微生物群落及土壤物理化学性质进行研究，通过比较该地区不

同优势灌丛植被下和灌丛间空地的土壤微生物群落特性的差异，探讨灌丛群落对土壤微生物群落组成的影

响，为理解干旱河谷地区养分循环和植被恢复提供参考。 本研究探讨以下 ３ 个问题： （１） 灌丛与裸地间土壤

微生物群落组成的差异；（２）不同灌丛种类间土壤微生物群落组成的差异；（３）影响土壤微生物群落组成的主

要土壤理化因子。

１　 实验方法

１．１　 研究区域概况

岷江干旱河谷地区， 行政区划上隶属于四川省阿坝藏族羌族自治州的汶川、理县、茂县、黑水和松潘，主
要分布于松潘镇江关以下， 经茂县凤仪镇至汶川县的岷江正河，位于东经 １０３°４１′—１０３°４４′，北纬 ３１°２１′—
３１°４４′之间。 该区域年平均气温 １０—１１ ℃左右，降水量 ４９４．８ ｍｍ 左右，年蒸发量 １３３２．４ ｍｍ，气候干燥。 土

壤类型以山地褐土和山地棕壤土为主，土体十分干燥［２２⁃２３］。 植被主要由旱中生小叶落叶具刺灌木或肉质具

刺灌木及耐旱草本（禾草为主）植物组成，通常具有生长稀疏、覆盖度低等特征，块状分布的耐旱灌丛群落被

严重冲刷的裸地分隔开，严重退化［２４⁃２５］。
１．２　 土样采集

本研究选取了岷江上游干旱河谷沿岸 ４ 块样地，分别位于两河口、飞虹撮箕、和牟托的多个山坡上。 样地

基本情况如表 １ 所示。

表 １　 样地基本概况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｓｉｔｅｓ

样地
Ｓｉｔｅｓ

经纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ ａｎｄ ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ ／ ｍ

优势灌木种
Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｈｒｕｂ ｓｐｅｃｉｅｓ

ＬＨＫ Ｎ ３１°５０′２７．７″　 Ｅ １０３°４２′１．３″ １７３０±１２．５ 小马羊蹄甲 Ｂａｕｈｉｎｉａ ｆａｂｅｒｉ，铁杆蒿，白刺花 Ｓｏｐｈｏｒａ ｄａｖｉｄｉｉ

ＦＨ Ｎ ３１°４７′５６．０″　 Ｅ １０３°４４′１７．１″ １７４１±７．１ 铁杆蒿 Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｇｍｅｌｉｎｉｉ，川甘亚菊 Ａｊａｎｉａ ｐｏｔａｎｉｎｉｉ

ＣＪ Ｎ ３１°４２′７．５″　 Ｅ １０３°５１′４５．５″ １８３２±６．４ 铁杆蒿，金花蚤草 Ｐｕｌｉｃａｒｉａ ｃｈｒｙｓａｎｔｈａ，白刺花

ＭＴ Ｎ ３１°３２′５．１″　 Ｅ １０３°４０′７．２″ １６９５±７．１ 铁杆蒿，光果莸 Ｃａｒｙｏｐｔｅｒｉｓ ｔａｎｇｕｔｉｃａ，小马羊蹄甲

　 　 ＬＨＫ： 两河口； ＦＨ： 飞虹；ＣＪ： 撮箕；ＭＴ： 牟托

土壤样本的采集进行于 ２０１２ 年 ７ 月，沿干旱河谷核心区，在相同海拔不同水分条件的四个区域分别设置

样地。 每个样地中随机设置 ３ 个 １０ ｍ×１０ ｍ 的样方，共 １２ 个样方。 每个样方中沿对角线分别选取 ５ 个裸地

（丛间空地），采集 ０—１５ ｃｍ 的表土层；再选择样方中占优势地位的两种植物，分别选取 ３ 个个体大小中等、长
势健康的灌丛，采集下方 ０—１５ ｃｍ 的土壤，土样立刻放入便携式冰盒中。 土样运回实验室后，立即过 ２ ｍｍ
筛，并挑出较大的植物根系。 经冷冻干燥和球磨仪研磨后，储藏在—８０ ℃超低温冰箱中 （Ｔｈｅｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ）
用于磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）分析。 另一部分土样风干过 ２ ｍｍ 筛用于土壤含水量 （ＳＷＣ）、 ｐＨ 值和电导率

（ＥＣ） 的测定，过 １ ｍｍ 筛用于有效磷 （ＡＰ） 和有效氮 （ＡＮ） 的测定，过 １００ 目筛用于有机碳 （ＳＯＣ） 、总氮

（ＴＮ） 、总磷 （ＴＰ） 的测定。

３８４２　 ８ 期 　 　 　 王冰冰　 等：岷江干旱河谷优势灌丛对土壤微生物群落组成的影响 　
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１．３　 实验方法

土壤理化指标测定［２６］：容重 （ＢＤ） 采用环刀法；ＳＷＣ 采用 １０５ ℃连续烘干 ２４ ｈ 后计算得出；ｐＨ 和 ＥＣ 采

用酸度计和电导率仪分别进行测定（土∶水＝ １∶２． ５）；ＴＮ 采用元素分析仪 （ｖａｒｉｏ ＭＡＸ ＣＮ， Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ） 测定；
ＳＯＣ 测定采用低温外热重铬酸钾氧化比色法；ＡＰ 采用 ＮａＨＣＯ３浸提，钼锑抗比色法；ＴＰ 采用 ＨＣｌＯ４⁃Ｈ２ＳＯ４消

煮⁃钼锑抗比色法，连续流动分析仪 （ＡｕｔｏＡｎａｌｙｚｅｒ ３， Ｂｒａｎ＋Ｌｕｅｂｂｅ） 测定； ＡＮ 采用碱解扩散法测定。
ＰＬＦＡ 的提取和纯化参考 Ｂｌｉｇｈ 和 Ｄｙｅｒ 法［２７⁃２８］，上机前用 １ ｍｌ 含内标物 １９：０ 的正己烷溶解吹干的脂肪

酸甲酯，然后进行 ＧＣ⁃ＦＩＤ （Ａｇｉｌｅｎｔ ６８５０Ｎ） 检测，脂肪酸种类通过脂肪酸 Ｓｈｅｒｌｏｃｋ 微生物鉴定系统 （ＭＩＤＩ
Ｉｎｃ．， Ｎｅｗａｒｋ， ＤＥ， ＵＳＡ） 来鉴定。 ＰＬＦＡｓ 总量 （Ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡ， ＰＬＦＡＴ） 及单体脂肪酸的含量基于 １９：０ 内标计

算，分析中仅包括碳链数低于 ２０、摩尔百分比 （ｍｏｌ％） 含量大于 １％ 且在多数样品中都有出现的脂肪酸。 细

菌 （ｂａｃｔｅｒｉａ， Ｂ） 以 １４：０、ｉ１４：０、ｉ１５：０、ａ１５：０、１５：１ω６ｃ、ｉ１６：０、１６：１ω７ｃ、１６：１ω９ｃ、ｉ１７：０、ａ１７：０、１７：１ω８ｃ、１６：１
２ＯＨ、ｃｙ１７：０、１８：１ω５ｃ、ｃｙ１７：０ 和 ｃｙ１９：０ Ｃ１１—１２ 等 １５ 种脂肪酸表示［２８］；真菌 （Ｆ） 用 １８：２ω６ｃ 脂肪酸来估

计［２９］；真菌：细菌比通过 Ｆ ／ Ｂ×１００ 来计算；ＡＭ 真菌 （ＡＭＦ） 以 １６：１ω５ｃ 表示［３０］；革兰氏阳性细菌（Ｇ＋） 用支

链、饱和脂肪酸 ｉ１４：０、ｉ１５：０、ａ１５：０、ｉ１６：０、ｉ１７：０ 和 ａ１７：０ 表示；革兰氏阴性细菌（Ｇ－） 用单不饱和脂肪酸和

环式脂肪酸 １５：１ω６ｃ、１６：１ω７ｃ、１７：１ω８ｃ、１８：１ω５ｃ、１６：１ ２ＯＨ、ｃｙ１７：０、ｃｙ１９：０ Ｃ１１—１２ 表示［２８， ３１］；革兰氏阳性

与阴性细菌比通过 Ｇ＋ ／ Ｇ－计算；环丙烷脂肪酸 （ｃｙｃｌｏ） 以 ｃｙ１７：０ 和 ｃｙ１９：０ Ｃ１１—１２ 表示［３２］，环丙烷脂肪酸

与其前体脂肪酸比值 （ｃｙ ／ ｐｒｅ） 通过 ｃｙ１７：０ ／ １６：１ω７ｃ 来实现［３２⁃３３］。
１．４　 数据分析

采用参数检验单因素方差分析 （ Ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ） 和非参数方差分析 （ Ｋｒｕｓｋａｌ⁃Ｗａｌｌｉｓ Ｏｎｅ⁃ｗａｙ
ＡＮＯＶＡ），比较不同植物种类之间和植物与空地之间，土壤物理化学性质和土壤微生物主要功能类型

（ＰＬＦＡＴ、Ｆ、Ｂ、Ｇ＋、Ｇ－等）生物量的差异。 参数检验的多重比较采用 Ｆｉｓｈｅｒ ＬＳＤ 法，Ｋｒｕｓｋａｌ⁃Ｗａｌｌｉｓ 检验的多重

比较方法参见 Ｒ 软件统计包 ｐｇｉｒｍｅｓｓ 的 ｋｒｕｓｋａｌｍｃ 函数［３４］。 所有数据在分析前都进行了 Ｓｈａｐｉｒｏ⁃Ｗｉｌｋ 正态分

布和 ｌｅｖｅｎｅ 方差齐质性检验。
为从整体上探讨灌丛与空地以及不同灌丛种类间土壤理化性质和微生物群落组成的差异，对理化数据和

ＰＬＦＡ 数据分别做了基于相关的主成分分析 （ＰＣＡ），并对 ＰＣＡ 的前 ３ 个主成分轴进行了单因素方差分析。
ＰＬＦＡ 数据在分析前进行了 Ｃｈｏｒｄ 距离转化［３５］。 利用逐步回归后向消去法 （Ｂａｃｋｗａｒｄ ｅｌｉｍｉｎａｔｉｏｎ） 和冗余分

析 （ＲＤＡ） 来探讨土壤微生物主要类群与土壤理化性质的相关性。 ＰＣＡ、逐步回归和 ＲＤＡ 都使用 Ｒ 软件包

ｖｅｇａｎ［３６］。
以上所有分析都在 Ｒ ３．０．０ 软件中进行，绘图使用 ＯｒｉｇｉｎＰｒｏ８．６ 和 Ｒ ３．０．０ 软件。

２　 结果与分析

２．１　 土壤理化性质变异

四个样地中，灌丛与空地之间、不同灌丛之间土壤物理化学性质的差异表现不同（表 ２）。 两河口和牟托

的多数理化指标在灌丛与空地之间、不同灌丛之间存在显著差异，而撮箕仅有含水率和容重在金花噪草和空

地间有明显差异，飞虹所有因子都没有显著差异。 总体来说，灌丛下土壤较空地土壤具有较高的 ＳＷＣ、ＳＯＣ、
ＴＮ 和 ＡＮ，较低的土壤 ｐＨ 和 ＢＤ。 ＴＰ、Ｃ ／ Ｐ 比、ＡＰ 在 ４ 个样地中均没有显著差异，其变幅也很小；Ｃ ／ Ｎ 比只有

在两河口空地显著的高于灌丛下。 ＥＣ 在飞虹和两河口都具有较大的变幅，如飞虹空地的 ＥＣ 比川甘亚菊下

高了近 ３０％，但由于组内方差较大，并没有表现出统计学上的差异显著性。
灌丛与空地土壤理化性质在 ＰＣＡ 轴上得到较好的分离（图 １），其中两河口小马鞍羊蹄甲与空地间土壤

理化性质在 ＰＣ２ 轴上差异显著（Ｐ＜０．０５）；撮箕山金花噪草与空地在 ＰＣ３ 轴上差异显著；牟托光果疣、铁杆蒿

与空地在 ＰＣ１ 轴上差异极显著（Ｐ＜０．０１）。 飞虹铁杆蒿、川甘亚菊两种植物与空地在 ＰＣ１、ＰＣ２ 轴上尽管都有

较好的分离，但均未达到显著差异。
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图 １　 ４ 个样地土壤物理化学性质主成分分析（ＰＣＡ）
Ｆｉｇ．１　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｓｉｔｅｓ

横竖误差棒分别为 ＰＣ１ 轴和 ＰＣ２ ／ ＰＣ３ 轴的标准误；Ｋ、Ｔ、Ｂ、Ｙ、Ｃ、Ｊ 和 Ｇ 分别表示灌丛间空地、铁杆蒿、白刺花、小马鞍羊蹄甲、川甘亚菊、金
花噪草和光果莸

２．２　 土壤微生物群落组成变异

对不同类群微生物磷脂脂肪酸含量（ｍｏｌ％）的方差分析 （表 ３） 可知，撮箕各微生物类群在不同灌丛、灌
丛与空地间都没有显著性差异。 两河口、飞虹和牟托 ３ 个样地中，灌丛下土壤微生物 ＰＬＦＡＴ、Ｆ、ＡＭＦ 和 Ｆ ／ Ｂ
都显著地高于空地。 Ｇ＋仅在两河口表现出差异显著性，Ｇ－及 Ｇ＋ ／ Ｇ－都仅在牟托样地有显著地变化，而 Ｂ 在

４ 个样地均无明显变化。 两河口样地，空地 ｃｙｃｌｏ 和 ｃｙ ／ ｐｒｅ 比都极显著的高于灌丛下，其他样地则无显著变

化。 不同灌丛种类间，微生物类群基本无显著差异。
不同样地土壤微生物磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡｓ）主成分分析结果如图 ２ 所示，ＰＣＡ 前三轴可较好反映 ＰＬＦＡｓ

的变异。 两河口样地，ＰＣＡ 前三轴解释了 ６７％的变异，其中 ＰＣ１ 轴可解释 ３６．３７％的 ＰＬＦＡ 变异，并与 ｉ１５：
１Ｇ、１６：１ω５ｃ、ａ１７：０、１６：１ ２ＯＨ、１８：２ω６ｃ、１８：１ω９ｃ、１８：１ω５ｃ 等脂肪酸表现出很强的相关性（图 ２）。 灌丛与空

地在 ＰＣ１ 轴上有着极显著的差异，３ 种灌丛明显的聚为一类。 灌丛中 １８：２ω６ｃ、１６：１ω５ｃ、１８：１ω５ｃ、ｉ１５：１Ｇ 等

脂肪酸比例较高，而空地中则富集 ａ１７：０、１６：１ ２ＯＨ、ｃｙ１９：０、１８：１ω９ｃ、 ｉ１７：０ 等脂肪酸。
飞虹、撮箕和牟托样地，ＰＣＡ 前三轴共分别解释了 ６９％、６７％和 ６２％的变异。 ＰＣ１ 轴上这 ３ 个样地的空地

与灌丛、灌丛与灌丛之间都没有显著差异。 相比之下，ＰＣ２ 轴较 ＰＣ１ 轴更能反映微生物组成的变异（Ｐ＜
０􀆰 ０５）。 飞虹样地，ＰＣ２ 轴可以解释 １５．０６％的变异，铁杆蒿与空地在 ＰＣ２ 轴上表现出显著地差异性，铁杆蒿

下 １８：２ω６ｃ、１６：１ω５ｃ、ｉ１６：１Ｇ、１６：０ 等脂肪酸比例较高，空地中则相对富集更多的 １８：１ω９ｃ、１６：１ ２ＯＨ、ｉ１７：１Ｇ
（图 ２）。 撮箕样地，ＰＣ２ 轴可解释 １７．００％的变异，金花噪草与空地在 ＰＣ２ 轴上差异显著，金花噪草下 ｉ１４：０、
１８：０、１８：１ω９ｃ、１６：１ ２ＯＨ、ｃｙ１９：０ 相对富集，空地中则具有更多的 １５：０、１６：１ω９ｃ、１８：１ω５ｃ 等脂肪酸（图 ２）。
牟托样地， ＰＣ２ 轴可以解释 ２２．７１％的变异，铁杆蒿与空地在 ＰＣ２ 轴上差异显著，铁杆蒿下 ｉ１７：１Ｇ、１６：１ω９ｃ、
ｉ１５：１Ｇ、１８：１ω５ｃ 等脂肪酸比例相对较高，而空地中 ｉ１７：０、１８：０、１６：１ ２ＯＨ、ｃｙ１９：０ 等脂肪酸比例较高（图 ２）。
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图 ２　 ４ 个样地土壤微生物磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡｓ）主成分分析

Ｆｉｇ．２　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡｓ ａｔ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｓｉｔｅｓ
横竖误差棒分别为 ＰＣ１ 轴和 ＰＣ２ 轴的标准误

２．３　 土壤因子与微生物群落组成的相关性

ＲＤＡ 分析表明，获得的所有土壤理化指标共同可解释两河口样地微生物类群变异的 ３８．３２％，飞虹样地

的 ５５．９９％，撮箕样地的 ５０．５９％，牟托样地的 ６１．９３％。 两河口样地，Ｃ ／ Ｎ 和 ＡＮ 是影响微生物类群变异的两个

主要因子，可以解释 ２７．４４％的变异，占全部因子解释的 ７１．６１％ （图 ３）。 对于飞虹，ＴＰ 和 ＴＮ 是主导的因子，
解释了 ３９．６６％的微生物类群变异量，占全部因子解释的 ７０．８３％ （图 ３）。 在撮箕山，Ｃ ／ Ｎ、ＡＮ 和 ＳＷＣ ３ 个因

子共同可解释 ３５．９８％的变异，占全部可解释变异的 ７１．１２％ （图 ３）。 在牟托，ＡＮ、Ｃ ／ Ｐ、ＳＷＣ 和 ｐＨ 值可解释

４８．９４％的土壤微生物类群变异，为全部因子解释量的 ７９．０２％ （图 ３）。
４ 个样地中，ＰＬＦＡＴ 与 ＲＤＡ１ 轴表现出明显的正相关性（图 ３，表 ４），其与细菌、真菌类群在 ＲＤＡ 排序图

上表现出明显的不同。 Ｆ、ＡＭＦ 和 Ｆ ／ Ｂ 在 ＲＤＡ 图上的分布较为相似，而细菌类群，包括 Ｂ、Ｇ＋、Ｇ－、ｃｙｃｌｏ 以及

Ｇ＋ ／ Ｇ－和 ｃｙ ／ ｐｒｅ 也较为明显的聚集在一起。

３　 讨论

３．１　 灌丛与空地间的土壤理化性质和微生物群落组成差异

由于根系和凋落物的输入，灌丛下土壤往往较空地中具有更高的 Ｃ、Ｎ、Ｐ 等养分含量［３７⁃３８］。 灌丛可影响

土壤的形成过程，缓解降雨和冰雪消融对地表的冲刷，减少土壤养分的淋失，从而有效的改善土壤的物理和化

学性质［３９］ 。本研究中，牟托和两河口样地，灌丛下土壤较空地土壤具有更高的有机碳和养分含量，更为适宜
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图 ３　 不同样地土壤微生物群落主要类群与土壤理化因子的冗余分析（ＲＤＡ）
Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｉｔｅｓ

ＳＷＣ： 土壤含水量 ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ； ＴＮ： 总氮 ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＴＰ： 总磷 ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； Ｃ ／ Ｎ： 碳氮比 ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒａｔｉｏ； Ｃ ／ Ｐ： 碳磷比

ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｒａｔｉｏ； ＡＮ： 有效氮 ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

表 ４　 通过逐步回归选择出来的主要环境因子与土壤微生物主要类群的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｎｄ ｔｈｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｂｙ ｓｔｅｐｗｉｓｅ ｍｏｄｅｌ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ

变量
Ｖａｒｉａｂｌｅｓ

ＬＨＫ

Ｃ ／ Ｎ ＡＮ

ＦＨ

ＴＮ ＴＰ

ＣＪ

ＳＷＣ Ｃ ／ Ｎ ＡＮ

ＭＴ

ＳＷＣ ｐＨ ＡＮ Ｃ ／ Ｐ

ＰＬＦＡＴ －０．５２∗∗ ０．３９∗ ０．５２∗∗ －０．４６∗∗ －０．５０∗∗ ０．４３∗ －０．０６ ０．６４∗∗ ０．０７ ０．６９∗∗ ０．５６∗∗

ＧＰ ０．５４∗∗ －０．５４∗∗ －０．５３∗∗ ０．４４∗∗ ０．４７∗ －０．４５∗ ０．１２ －０．６１∗∗ －０．２１ －０．７４∗∗ －０．４４∗

Ｇ－ ０．４６∗∗ －０．３８∗ －０．４８∗∗ ０．４１∗ ０．３５ －０．５１∗∗ ０．０２ －０．６４∗∗ －０．０９ －０．６２∗∗ －０．４３∗

Ｇ＋ ／ Ｇ－ ０．４９∗∗ －０．４７∗∗ －０．５２∗∗ ０．１２ ０．５５∗∗ －０．２５ ０．０９ －０．４９∗∗ －０．２１ －０．７０∗∗ －０．３８∗

Ｂ ０．５２∗∗ －０．４３∗∗ －０．５４∗∗ ０．４６∗∗ ０．４２∗ －０．４９∗∗ ０．０７ －０．６５∗∗ －０．１５ －０．７０∗∗ －０．４５∗

ｃｙｃｌｏ ０．５５∗∗ －０．４４∗∗ －０．３０ ０．２９ ０．４０∗ －０．２７ －０．１９ －０．５６∗∗ －０．２２ －０．６１∗∗ －０．４１∗

Ｃｙ ／ ｐｒｅ ０．５１∗∗ －０．４９∗∗ －０．３３ －０．１６ ０．３９∗ －０．２８ －０．１９ －０．３８∗ －０．３４ －０．５４∗∗ －０．２３

Ｆ －０．１８ ０．０７ －０．１２ ０．４１∗ ０．３４ －０．１０ ０．０７ －０．０８ ０．２６ －０．３５ －０．３９∗

Ｆ ／ Ｂ －０．２２ ０．０５ －０．１８ ０．２４ ０．３７∗ ０．０１ －０．０２ －０．０８ ０．２７ －０．３４ －０．３６∗

ＡＭＦ －０．１２ ０．０４ －０．２０ ０．６４∗∗ ０．３９∗ －０．３７∗ ０．１３ ０．０４ ０．０９ －０．２５ －０．１８

　 　 ∗ Ｐ＜０．０５， ∗∗ Ｐ＜０．０１

的土壤环境（更高的土壤含水量和更低的容重），更为丰富的 ＰＬＦＡＴ、Ｆ、ＡＭＦ 含量及 Ｆ ／ Ｂ（表 ２，表 ３）。 这些说

明灌丛所创造的良好微环境总体上促进了微生物生物量的增加及真菌类群的繁衍。 此外，两河口灌丛下土壤

中的 ｃｙｃｌｏ 和 ｃｙ ／ ｐｒｅ 都极显著低于空地中的。 飞虹样地的尽管未达到显著差异，但灌丛下这两者也都低于空

地中。 研究表明，ｃｙｃｌｏ 和 ｃｙ ／ ｐｒｅ 可以指示环境的胁迫，高温、饥饿状态下，这两者的值都会增高，即环丙烷脂

肪酸含量增加而其前体脂肪酸含量下降［３２， ４０］。 两河口和飞虹样地是本研究中最为干旱的两个样地，其植被

覆盖度也相对较低，裸地直接遭受阳光的曝晒，加上有机质输入匮乏，造成空地相对不适合微生物的生存。 这

９８４２　 ８ 期 　 　 　 王冰冰　 等：岷江干旱河谷优势灌丛对土壤微生物群落组成的影响 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

说明，灌丛的存在有利于降低环境对微生物生存的胁迫，而这也从侧面反映了灌丛植被对于干旱河谷样地地

下生态系统的重要意义。
撮箕和飞虹两地，灌丛与其灌丛间空地上的土壤理化性质和微生物群落组成差异并不总是显著的（表 ２，

表 ３）。 撮箕灌丛与空地土壤性质的差异仅仅表现在 ｐＨ 和 ＢＤ 两个理化指标上，而飞虹的也主要是体现在

ＰＬＦＡＴ 和真菌类指标上。 对理化性质的 ＰＣＡ 排序显示，仅仅撮箕样地金花噪草与空地在 ＰＣ３ 轴表现出显著

差异。 而对 ＰＬＦＡ 数据的 ＰＣＡ 分析却显示，两个样地微生物群落组成在 ＰＣ２ 轴上都有显著差异。 这或许能

够说明土壤微生物是一个相对更为敏感的指标，更能反映植物对土壤性质的影响。 Ｚｏｒｎｏｚａ 等也发现，微生物

群落组成可以比生物量等指标更为快速的反映土地利用的变化，从而可以作为评价土壤肥力、扰动和管理措

施效应的有效指标［４１］。
传统上认为“灌丛沃岛”与空地是两个生物地球化学循环完全不同的区域［４２⁃４３］，然而现在越来越多的研

究表明，这两者之间存在着千丝万缕的联系［４４］。 这种联系的发生，很大程度上要归功于庞大的地下“真菌网

络”。 通过“真菌网络”，一个个独立的、斑块状分布的“灌丛沃岛”，以及灌丛之间分隔的空地都有机的联系起

来。 本研究中撮箕和飞虹两地灌丛与空地间或许通过“真菌网络”有机的联系起来，从而造成两者之间差异

不甚明显。
而另一方面，这种较小的差异，或许指示着灌丛植被对其周围空地土壤具有一定的改善作用。 灌从的存

在有利凋落物的聚集，从而加速养分循环，促进植物根系的生长，导致更多的根际沉积，灌丛下土壤微生物代

谢活性增强，而根际的活跃又会进一步增加灌丛下土壤中的资源量。 在自然恢复的过程中，利用“土壤⁃植被⁃
土壤微生物”系统之间的相互促进作用改善局部环境，通过植被的不断恢复，可以提高相邻空地的土壤质量，
有利于植被更新和生长，也有可能形成良性循环，加快区域内植被恢复进程。 李新荣报道了沙坡头地区人工

固沙植被近 ５０ 年的演变与区域生境的恢复，证明了沙漠缀块状分布的灌木植被在植被恢复过程中的重要作

用［４５］。 岷江干旱河谷地区相比于沙坡头地区具有更高的降雨量，在没有人为干扰（破坏）的情况下，干旱河

谷地区目前的斑块状分布的灌丛群落，有可能成为该区域植被恢复的基础。
３．２　 不同灌丛间土壤理化性质和微生物群落组成差异

已有研究表明土壤理化性质和微生物群落组成在不同植物下存在一定差异［４６⁃４９］。 但本研究发现灌丛间

（主要是各个样地中优势种铁杆蒿和其他种灌丛间）的土壤理化性质和微生物群落组成都没有表现出显著的

差异 （表 ２，表 ３）。 所调查的 ４ 个样地中，仅两河口的小马羊蹄甲灌丛下土壤 ｐＨ、ＳＯＣ 和 Ｃ ／ Ｐ 比显著高于白

刺花灌丛下的；真菌生物量仅在铁杆蒿和川甘亚菊间表现出显著差异。 造成这种结果的原因，或许存在一定

的偶然因素，但不同种类植物在这种干旱条件下的趋同适应可能是一个更为根本的原因［５０］。 趋同适应的结

果使得不同灌丛植物对土壤物理化学、生物学上的影响差异相对缩小。
３．３　 土壤理化因子对微生物群落组成的影响

植物对微生物群落组成的影响常常可通过土壤的物理化学性质来调节。 土壤 ｐＨ、ＳＯＣ 被认为是影响微

生物群落结构的主要因子［１０， ４９， ５１⁃５３］，但是养分元素的缺失、有机质的质量 （Ｃ ／ Ｎ、Ｃ ／ Ｐ） 以及 ＳＷＣ 都会限制微

生物的生长［１０， ４９， ５３⁃５４］。
从 ＲＤＡ 排序结果来看，Ｎ 是影响岷江干旱河谷地区土壤微生物群落组成的一个非常重要的因子（图 ３，

表 ４）。 ４ 个样地中，与 Ｎ 相关的因子 （Ｃ ／ Ｎ、ＴＮ、ＡＮ） 都对微生物群落产生重要影响，特别是 ＰＬＦＡＴ 和细菌

群落。 两河口样地的 ＡＮ 和 Ｃ ／ Ｎ 比、飞虹的 ＴＮ、撮箕的 Ｃ ／ Ｎ 比以及牟托的 ＡＮ 都主要与 ＰＬＦＡＴ、细菌群落

（Ｂ、Ｇ＋、Ｇ－和 ｃｙｃｌｏ）、Ｇ＋ ／ Ｇ－和 ｃｙ ／ ｐｒｅ 有显著地相关性。 而另一方面，ＰＬＦＡＴ 由细菌贡献了很大一部分，从而

Ｎ 或许是影响该地区细菌群落变异的一个重要因素。 黄元元等对该地区灌丛“肥岛”效应的研究也发现，ＡＮ、
ＴＮ 和 Ｃ ／ Ｎ 对细菌群落有着显著地影响［５５］。

对于飞虹和牟托样地的微生物群落组成来说，Ｐ 是另一个重要的影响因素。 飞虹样地，ＴＰ 与 ＡＭＦ 和 Ｆ
表现出显著地正相关性；牟托样地，随着 Ｃ ／ Ｐ 比的增加，Ｆ、ＡＭＦ 比例减少，Ｆ ／ Ｂ 比值降低。 从而说明，土壤中
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ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

Ｐ 的增加或者有机质中 Ｐ 含量的提高有利于 Ｆ 和 ＡＭＦ 的增加，反过来则反映了 Ｆ 和 ＡＭＦ 对该区域 Ｐ 循环的

重要价值。 Ｂｕｒｋｅ 等、黄元元在研究中也发现土壤 Ｐ 对真菌群落的分布的构建作用［５６］。 干旱河谷地区，虽然

土壤中磷的固定较多，但土壤有效磷尤其偏低，土壤潜在性肥力向有效性肥力转化的能力较差，致使土壤有效

性肥力水平较低［２３］，从而植物增加对 ＡＭＦ 的投资，有利于自身对 Ｐ 等限制性养分元素的吸收利用［５７］。
对于撮箕和牟托样地，ＳＷＣ 对土壤微生物类群也有着重要影响，其单独分别可以解释两样地 １７．８５％和

２３．３５％的微生物类群变异。 不同的是，撮箕样地，ＳＷＣ 与 ＰＬＦＡＴ 呈显著的负相关关系，与细菌类群表现出显

著的正相关关系，而牟托样地则正好相反。 此外，两河口与撮箕的 Ｃ ／ Ｎ 比同微生物类群的关系也表现出类似

的变化。 事实上微生物群落组成受到很多因素的影响，某些本研究未涉及的因素如不同样地温度、团聚体、土
壤有机酸等的差异可能比 ＳＷＣ、Ｃ ／ Ｎ 更加强烈的影响着微生物群落组成，从而造成这种差异［５４， ５８⁃５９］。

从 ＲＤＡ 排序中（图 ３，表 ４）可见，这些具有显著影响的因子，对 Ｆ、Ｆ ／ Ｂ 和 ＡＭＦ 类群的变异解释的相对较

少。 真菌类群，特别是 ＡＭＦ，与植物之间有着很密切的联系。 本研究中，两河口、飞虹和牟托 ３ 个样地中，灌
丛、空地间真菌类群有着显著地差异，因此，其可能更多的受到来自植物的直接调控。

ｐＨ 值通常被认为是影响微生物群落的一个重要因素，但本研究中 ｐＨ 的作用并未突出，４ 个样地中，ｐＨ
对微生物类群变异的作用较小，这大概与本研究中 ｐＨ 的较小变异有关。 Ｐｉｅｔｒｉ 和 Ｂｒｏｏｋｅｓ 也发现，干旱土壤

中 ｐＨ 对微生物的作用相对于湿润的森林土壤来说并不明显［６０］。 事实上，本研究中，ｐＨ 也只在湿度较高的牟

托样地表现出一定的影响。
总体来说，灌丛下相对更高的养分含量 （ＡＮ、ＴＮ、ＴＰ）、更优的物理环境 （ＳＷＣ、ＢＤ），是造成灌丛下微生

物，特别是真菌、ＡＭＦ 类群富集的重要因素。

４　 结论

综上所述，灌丛与空地间土壤理化性质和微生物群落组成存在显著差异，而不同灌丛种类间则无明显差

异。 灌丛下土壤相比于空地，具有更高的养分含量、更为适宜的土壤物理条件，以及更为丰富的真菌和菌根真

菌群落。 Ｎ 是影响干旱河谷地区土壤微生物群落的主要因素，其次是 Ｐ 和土壤含水量。 此外，Ｐ 与真菌、ＡＭＦ
类群表现的很强相关性，表明真菌和 ＡＭＦ 对于该地区土壤中 Ｐ 的有效性和 Ｐ 循环的重要作用。
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