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摘要：本研究以古尔班通古特沙漠荒漠生态系统中主要优势种———梭梭（Ｈａｌｏｘｙｌｏｎ ａｍｍｏｄｅｎｄｒｏｎ）冠幅内外的土壤为研究对象，

通过分析从树干基部向外水分和养分变化下土壤微生物生物量、多样性和群落组成的变化规律，试图揭示荒漠生态系统中土壤

微生物空间分布的基本特征。 微生物生物量和多样性采用磷脂脂肪酸进行测定。 结果表明：从树干基部向外，土壤微生物总生

物量、多样性以及不同微生物类群的生物量均随土壤水分和养分含量降低而逐渐降低，指示了土壤微生物从裸地向内集聚分布

的特征。 另外，在微生物群落组成中，不同类群微生物的生物量从树干基部向外的减少程度有所不同，例如，从树干基部附近 ５

ｃｍ 处到冠外裸地 ２００ ｃｍ 处，真菌、细菌、革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌的生物量分别减少了 ５０．２５％、８４．０６％、８２．７０％、９２．５７％，

指示了细菌从裸地向内集聚分布的程度强于真菌，革兰氏阴性菌从裸地向内集聚分布的程度也较强于革兰氏阳性菌。 本研究

表明，在资源稀缺的荒漠生系统中，土壤微生物倾向于分布在冠内资源丰富的区域。 土壤微生物的空间分布不仅与资源的丰富

度有关，而且与微生物自身对环境变化的忍耐性或敏感性有关。
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ｉｎｔｅｒｓｐａｃｅｓ， ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｗａｓ ｍｏｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｔｈａｎ ｆｕｎｇｉ， ａｎｄ ｔｈａｔ ｏｆ Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｗａｓ ｍｏｒｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｔｈａｎ Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ． Ｏｕｒ ｓｔｕｄｙ ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｈａｔ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｔｅｎｄｅｄ ｔｏ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅ ｉｎ ｓｏｉｌ ｒｅｓｏｕｒｃｅ⁃ｒｉｃｈ ａｒｅａｓ
ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｓｈｒｕｂ ｃａｎｏｐｙ ｉｎ ｒｅｓｏｕｒｃｅ⁃ｐｏｏｒ ｄｅｓｅｒｔ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ． Ｔｈｅ ｓｐａｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｗａｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｄ ｍｏｒｅ
ｄｉｒｅｃｔｌｙ ｂｙ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｔｈａｎ ｍｉｃｒｏｃｌｉｍａｔｅ ｆａｃｔｏｒｓ． Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅ， ｔｈｅ ｓｐａｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｗａｓ ｎｏｔ ｏｎｌｙ
ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ ｂｙ ｓｏｉｌ ｒｅｓｏｕｒｃｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ， ｂｕｔ ａｌｓｏ ｂｙ ｔｈｅ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｏｒ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｔｏ
ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｇｕｒｂａｎｔｕｎｇｇｕｔ Ｄｅｓｅｒｔ； Ｈａｌｏｘｙｌｏｎ ａｍｍｏｄｅｎｄｒｏｎ； ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ； ｓｐａｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

在资源限制的荒漠环境中，荒漠植物和土壤资源形成了斑块状的分布格局，即“资源岛”或“肥岛” ［１⁃３］，从
冠内向冠外水分和养分含量呈降低趋势［４］。 土壤微生物是环境敏感的生物学指标，其生物量、多样性和群落

组成与水分、养分密切相关。 普遍的观点认为，与冠外土壤相比，冠内土壤拥有更高的碳、氮含量，从而支持了

更高的微生物生物量和多样性［５⁃７］。 但也有研究认为，冠内土壤中微生物的生物量和多样性高于冠外土壤，
与水分和养分无关，而与微气候因子如温度和辐射有关［８，９］。 因此，土壤水分和养分是否是微生物生物量和

多样性从冠内向冠外变化的决定性因子仍不确定，这需要进一步研究。
在微生物群落组成中，不同的微生物类群对水分和养分变化的忍耐性或敏感性与它们自身的生理特性有

关。 通常认为，在水分短缺、养分贫瘠的环境中，细菌比真菌具有更强的忍耐力［１０］。 真菌具有更加灵活的适

应策略，它们有庞大的菌丝网络，这些菌丝有利于水分和养分进行长距离运输，并可深入植物根系不可到达的

领域探索新的底物［１１］，使真菌能够在一个地方获得碳而在另一个地方获得氮，就像植物从空气中获得碳而从

土壤获得水和营养一样［１２］。 相比之下，细菌具有机会主义的适应策略：当底物丰富时，细菌迅速地吸收可溶

性底物，且快速生长和分裂；当面临环境胁迫如干旱时，它们不得不躲避在土壤的小孔隙中，或通过平衡土壤

溶质渗透势的增加，甚至休眠［１３］。 因此，与细菌相比，真菌对水分和养分变化的敏感性较弱。 另外，在细菌群

落中，革兰氏革兰氏阳性菌比革兰氏革兰氏阴性菌对水分和养分的胁迫具有更强的抵抗能力［１３］，被称为“耐
旱的广布属” ［１４］。 总之，不同的微生物类群对水分和养分变化的忍耐性或敏感性明显不同。 那么，它们在荒

漠灌木周围如何分布？ 为此，有必要进行综合评价。

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　
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本研究以荒漠生态系统优势种———梭梭冠幅内外的土壤为研究对象，探讨从冠内向冠外水分和养分变化

下土壤微生物生物量、多样性和群落组成的变化特征，为加深认识荒漠生态系统中土壤微生物的空间分布格

局，以及植物———土壤———微生物之间的相互关系提供理论基础。

１　 材料与方法

１．１　 研究地点

本实验开展于中国科学院新疆生态与地理研究所阜康荒漠生态试验站（４４°１７′ Ｎ， ８７°５６′ Ｅ， ４７５ ｍ ａ．ｓ．
ｌ）附近的梭梭（Ｈａｌｏｘｙｌｏｎ ａｍｍｏｄｅｎｄｒｏｎ）原生栖息地，即古尔班通古特沙漠南缘。 该区的气候属于大陆性干旱

气候，冬季严寒而漫长，夏季炎热而干燥，春秋温凉而短暂，年平均降水量约为 １６０ ｍｍ，年平均气温约为 ６．６
℃。 梭梭为荒漠生态系统中主要的优势种和初级生产者，在维持生态系统结构和功能上具有极其重要的作

用［１５，１６］。 地带性土壤为风沙土，其质地为壤质细砂（ ｌｏａｍｙ ｆｉｎｅ ｓａｎｄ），砂粒、粉粒和粘粒的比例分别为 ８１．
６８％、１６．８４％、１．４７％。

图 １　 土样采集示意图

Ｆｉｇ． １　 Ｔｈｅ ｓｋｅｔｃｈ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｉｎｇ ａｔ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｓｃａｌｅ
　 图中心的黑色圆点表示树干基部所在的位置；与树干基部的距离

为 ５、４０、１００、２００ ｃｍ 的黑色圆点表示采样点；黑色箭头表示采样

方向，相邻方向之间的夹角为 ９０°

１．２　 野外采集

于 ２０１３ 年 ４ 月底，在古尔班通古特沙漠南缘北沙

窝（距阜康荒漠生态系统试验站约 ２０ ｋｍ）的沙丘间平

地，选择基茎（９—１０ ｃｍ）、冠幅（约 ２００ ｃｍ × ２００ ｃｍ）和
株高（２００—２１０ ｃｍ）相近的梭梭 ３ 株，采用土钻法，采集

０—２０ ｃｍ 深度的土样。 以树干基部为中心，选择相邻

之间夹角为 ９０°的 ４ 个方向，沿这 ４ 个方向向外逐步画

圆采集土样，将同一距离不同方向采点的土样混合成 １
个土样，采样点与树干基部的距离分别为 ５、４０、１００、
２００ ｃｍ，依次位于树干基部附近、冠幅中央、冠幅边缘、
冠幅外裸地（图 １）。

将采集的土样装入无菌袋，并置于保鲜箱中，运回

实验室，立即过孔径为 ２ ｍｍ 的筛子，去除植物根系、石
块等杂物后，分成两份，一份用于土壤理化因子的测定，
另一份保存在 ４ ℃的恒温冰箱中，用于土壤微生物生物

量和群落组成的分析。
１．３　 室内测定

土壤水分含量（ＳＷＣ）采用烘干法，在 １０５ ℃下持

续烘干 ２４ ｈ；土壤有机碳（ＳＯＣ）测定采用重铬酸钾外加热法［１７］；土壤有效氮（ＡＮ）采用碱解扩散法［１７］；土壤

有效磷（ＡＰ）采用分光光度计分析法［１７］；土壤 ｐＨ 值和电导率（ＥＣ）采用水土比 １：５ 待测液测定［１７］；土壤质地

采用激光粒度仪分析（Ｓｙｍｐａｔｅｃ ＧｍｂＨ， Ｓｙｓｔｅｍ⁃Ｐａｒｔｉｋｅｌ⁃Ｔｅｃｈｎｉｋ， ａｎｄ Ｃｌａｕｓｔｈａｌ⁃Ｚｅｌｌｅｒｆｅｌｄ， Ｇｅｒｍａｎｙ）。
磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）生物标记法是一种定性和定量分析土壤微生物多样性和群落组成的方法［１８］，故本研

究采用该方法对土壤中微生物生物量和群落组成进行评价，基本过程为：运用甲醇：氯仿：柠檬酸缓冲液 ＝ ２：
１：０．８ 的提取液将土样中的总脂类提取出来，经 ＳＰＥ 硅胶柱分离纯化得到磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡｓ），磷脂脂肪酸

甲基化后转化为脂肪酸甲酯，采用 Ａｇｉｌｅｎｔ ６８９０Ｎ 气相色谱仪分析 ＰＬＦＡｓ 的成分，内标为正十九烷酸甲酯（１９：
０） ［１９，２０］。 ＰＬＦＡｓ 的鉴定采用美国 ＭＩＤＩ 公司开发的 Ｓｈｅｒｌｏｃｋ ＭＩＳ ４．５ 系统（ Ｓｈｅｒｌｏｃｋ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ
Ｓｙｓｔｅｍ， Ｖｅｒｓｉｏｎ ４．５， Ｉｎｃ．， Ｎｅｗａｒｋ， ＤＥ）。 所有检测到的 ＰＬＦＡｓ 用来计算其总浓度（ ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡｓ）和总数量

（ＰＬＦＡ ｎｕｍｂｅｒ）。 以 ｉ１２：０、ｉ１３：０、ａ１３：０、ｉ１４：０、ａ１４：０、ｉ１５：０、ａ１５：０、ｉ１６：０、ａ１６：０、ｉ１７：０、ａ１７：０ 标记革兰氏革

兰氏阳性菌［２１，２２］，以 １６：１ｗ５ｔ、１８：１ｗ７ｃ、１７：１ｗ８ｃ、ｃｙ１７：０、１６：１ ２ＯＨ 标记革兰氏革兰氏阴性菌［２２，２３］，１２：０、１４：

３　 ６ 期 　 　 　 曹艳峰　 等：荒漠灌木梭梭（Ｈａｌｏｘｙｌｏｎ ａｍｍｏｄｅｎｄｒｏｎ）土壤微生物的空间分布 　
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０、１５：０、１７：０ 标记普通细菌［２４，２５］。 革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌和普通细菌综合代表细菌。 １６：１ｗ５ｔ 和 １８：
１ｗ９ｃ 标记真菌［２６，２７］。
１．４　 统计分析

采用最小显著差异性（ＬＳＤ）比较土壤性质和微生物指标在不同距离点之间的差异性，由 ＳＰＳＳ １６．０ 软件

完成。 采用冗余分析法（ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ， ＲＤＡ）分析土壤性质与微生物生物量及相关指标之间的相关性，
由 ＣＡＮＯＣＯ ４．５（Ｍｉｃｒｏｃｏｍｐｕｔｅｒ Ｐｏｗｅｒ， ＮＹ）软件完成。 在 ＲＤＡ 分析过程中，采用前向选择（Ｆｏｒｗａｒｄ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ）
对土壤因子进行逐个筛选，每一步均采用蒙特卡罗（Ｍｏｎｔｅ⁃Ｃａｒｌｏ）排列检验，排列重复次数为 ９９９ 次，显著水平

Ｐ＜０．０５。

２　 结果与分析

２．１　 土壤性质

从树干基部基部向外，土壤各理化因子随距离增加的变化趋势有所不同（图 ２），具体为：土壤水分、有机

碳、有效磷、有效氮的含量随距离增加而逐渐降低（图 ２Ａ⁃Ｄ），并且在各距离之间具有显著的差异性（Ｐ＜０．
０５）；ｐＨ 值随距离增加而不断增加（图 ２Ｅ），在各距离之间的差异性也显著（Ｐ＜０．０５）；ＥＣ 值随距离增加却呈

波动变化（图 ２Ｆ），靠近树干基部 ５ ｃｍ 处的 ＥＣ 值低于冠下中央 ４０ ｃｍ 的 ＥＣ 值（可能与树干茎流的长期冲蚀

有关），而从 ４０ ｃｍ 起到冠外 ２００ ｃｍ 处，ＥＣ 值不断下降，在不同距离之间没有显著的差异性（Ｐ＞０．０５）。
２．２　 微生物生物量和群落结构组成

磷脂脂肪酸的浓度（单位为：ｎｍｏｌ ／ ｇ）可表示微生物的生物量［２８］，磷脂脂肪酸的类别数量可表示微生物的

多样性［２９］。 从树干基部向外，微生物的总生物量和多样性以及真菌、细菌、革兰氏阳性和阴性细菌的生物量

都从树干基部向外随距离增加呈减少趋势（图 ３、４），表明土壤微生物从冠外裸地向内具有集聚分布的特征。
在微生物群落组成中，从树干基部向外，主要类群微生物生物量的减少程度不同。 例如，与树干基部 ５

ｃｍ 处相比，冠外 ２００ ｃｍ 之间处真菌、细菌、革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌的生物量分别减少了 ５０．２５％、８４．
０６％、８２．７０％、９２．５７％（图 ４）。 另外，不同类群微生物的生物量在各距离之间的差异性也有所不同，细菌和革

兰氏阴性菌的生物量在各距离之间均有显著的差异性（Ｐ＜０．０５）（图 ４Ａ，Ｄ），真菌生物量在 ４０ ｃｍ 和 １００ ｃｍ
之间（Ｐ＞０．０５）、１００ ｃｍ 和 ２００ ｃｍ 之间（Ｐ＞０．０５）均无显著的差异性（图 ４Ｂ），革兰氏阳性菌生物量在 ５ ｃｍ 和

４０ ｃｍ 之间（Ｐ＞０．０５）也没有显著的差异性（图 ４Ｃ）。 可见，从树干基部向外随距离增加，细菌生物量快速减

少，而真菌生物量缓慢减少，表明从冠外裸地向内细菌集聚分布的程度强于真菌；同样，从树干基部向外，革兰

氏阴性细菌生物量呈显著减少，且减少速率较高，相比之下，革兰氏阳性细菌生物量的减少程度不够显著，且
减少速率较低，表明从冠外裸地向内革兰氏阴性菌的集聚分布的程度也强于革兰氏阳性菌。
２．３　 相关性分析

以磷脂脂肪酸分析获得的微生物总生物量、多样性和各类群微生物生物量组成微生物参数矩阵，以土壤

性质作为环境变量矩阵，来分析微生物与土壤性质之间的相关性（图 ５）。 第一轴（ＲＤＡ １）解释了总变异的

９０．９％，第二轴（ＲＤＡ ２）解释了总变异的 ２．１％。 土壤微生物生物量和多样性与水分（ＳＷＣ）（Ｐ ＝ ０．００２）、有
机碳（ＯＣ）（Ｐ ＝ ０．００２）、有效氮（ＡＮ）（Ｐ ＝ ０．００２）、有效磷（ＡＰ）（Ｐ ＝ ０．００２）显著正相关，与 ｐＨ 值显著负相

关（Ｐ ＝ ０．００２），而与电导率（ＥＣ）无显著的相关性（Ｐ ＝ ０．５１２）。 在微生物群落组成中，不同的微生物类群与

土壤水分和养分的相关性有所不同。 与真菌相比，细菌和革兰氏阴性菌与土壤水分、有效氮和有机碳的相关

性较强。 与革兰氏阳性菌相比，革兰氏阴性菌与土壤水分、有效氮和有机碳的相关性较强。

４　 讨论

土壤养分如有机质、氮是土壤中微生物种群数量的空间分布具有主要的控制作用［３０］。 在本研究中，微生

物生物量和多样性从树干基部向外逐渐减少，其变化模式与水分和养分的变化模式类似，而且 ＲＤＡ 结果也表
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　 图 ２　 土壤水分（Ａ）、有机碳（Ｂ）、有效氮（Ｃ）、有效磷（Ｄ）、ｐＨ（Ｅ）和电导率（Ｆ）从树干基部向外的变化不同小写字母表示差异达显著

水平（Ｐ＜０．０５）。
Ｆｉｇ． ２　 Ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ （Ａ）， ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ （Ｂ）， ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ （Ｃ）， ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ（Ｄ）， ｐＨ （Ｅ） ａｎｄ
ｅｌｅｃｔｒｉｃ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ （Ｆ） ｆｒｏｍ ｔｒｅｅ ｂａｓｅ．

明土壤水分和养分对微生物生物量和多样性变化具有显著影响，这与微生物生物量和多样性主要受土壤碳、
氮影响的普遍观点基本一致［５⁃７］。 从树干基部向外，水分含量的降低减少了含水孔隙的比例，降低了养分在

土壤的迁移效率，减弱了土壤微生物与底物之间的联系［３１］，导致土壤微生物的生物量和活性降低。 相比之

下，提高水分含量可以激发微生物的活性，有利于微生物生存和发育。 此外，在土壤养分中，有机碳是微生物

重要的食物资源［３２］。 当距树干基部越近时，有机碳的含量越高，提高了微生物的生物量和多样性［７］；相反，当
离树干基部越远时，微生物可能会面临食物资源的短缺，使微生物的生物量和多样性降低。 总之，当前结果表

明，微生物的生物量和多样性随水分和养分含量的减少而降低，这与地中海区和半干旱草原区的研究结果一

致［３３⁃３５］。 然而，别的研究表明，微生物生物量和多样性从冠内向冠外的降低是温度和辐射的作用结果，与水

分和养分无关［９］。 事实上，土壤因子如有机碳、水分对生活于土壤中的微生物的影响更为直接，而温度和辐

射是通过改变土壤水分和养分的含量和有效性，进而对微生物产生影响［２５］。
在微生物类群中，从冠外裸地向内，真菌的集聚程度弱于细菌，ＲＤＡ 结果也显示水分和养分与细菌的相

关性较强于真菌，表明真菌对水分和养分变化的敏感性弱于细菌。 Ｓｃｈｉｍｅｌ 等［１３］ 和 Ｓｔｒｉｃｋｌａｎｄ 等［３６］ 研究表

５　 ６ 期 　 　 　 曹艳峰　 等：荒漠灌木梭梭（Ｈａｌｏｘｙｌｏｎ ａｍｍｏｄｅｎｄｒｏｎ）土壤微生物的空间分布 　
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图 ３　 ＰＬＦＡ 总浓度（Ａ）和数量（Ｂ）从树干基部向外的变化

Ｆｉｇ． ３　 Ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ （Ａ） ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒ ｆｒｏｍ ｔｒｅｅ ｂａｓｅ
不同小写字母表示差异达显著水平（Ｐ＜０．０５）。

图 ４　 细菌（Ａ）、真菌（Ｂ）、革兰氏革兰氏阳性菌（Ｃ）和革兰氏革兰氏阴性菌（Ｄ）的 ＰＬＦＡ 浓度从树干基部向外的变化

Ｆｉｇ． ４　 Ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ＰＬＦＡ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ， ｆｕｎｇｉ， Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ａｎｄ Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｆｒｏｍ ｔｒｅｅ ｂａｓｅ
不同小写字母表示差异达显著水平（ｐ＜０．０５）

明，与细菌相比，真菌具有低水分和养分需求的特征，在资源稀缺的环境中仍能很好地生存和发育，在资源丰

富的环境中也不会快速地生长，这支持了上述结果。 由于庞大的菌丝网络，真菌能够从更大的土壤空间中吸

取水分和养分，从而减弱了真菌对土壤资源的依赖性，使得它们比细菌拥有更为灵活的适应策略。 相比之下，
细菌属于机会主义适应策略的类群，对水分和养分的变化有较强的敏感性和依赖性［１２］。 另外，真菌和细菌可

能具有不同的生长型。 当土壤环境中有大量的营养被供给时，ｒ⁃策略者将最大程度地汲取营养，并快速生长

和发育；当营养变得稀缺时，ｒ⁃策略者将生长速率降低，而此时 ｋ⁃策略者对营养的吸取才获得竞争优势［３７］。
基于此，细菌应归于 ｒ⁃策略生长型，而真菌应属于 ｋ⁃策略生长型。

在细菌群落中，从冠外裸地向内，与革兰氏阳性菌相比，革兰氏阴性菌集聚程度分布的程度较强，且 ＲＤＡ
结果也显示水分、养分与革兰氏阴性菌的相关性强于革兰氏阳性菌。 这表明，在冠外土壤资源较为稀缺的微
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图 ５　 微生物 ＰＬＦＡ 浓度与土壤性质之间的冗余分析（ＲＤＡ）
Ｆｉｇ． ５ 　 Ｔｈｅ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＲＤＡ ） ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡ
ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ
ＴＰＡ， ＰＡｎ， Ｂａｃ， Ｆｕｎ， Ｇ＋， Ｇ⁃分别表示总 ＰＬＦＡ 总浓度，ＰＬＦＡ 数

量，细菌，真菌，革兰氏阳性菌，革兰氏阴性菌。 ＡＰ， ＡＮ， ＯＣ， ＳＷＣ，
ｐＨ 分别表示有效磷，有效氮，有机碳，土壤水分含量，ｐＨ 值。

生境中，革兰氏阳性菌比阴性菌具有更为较强的适应优

势。 Ｓｃｈｉｍｅｌ 等［１３］和 Ｌｅｎｎｏｎ 等［１４］ 研究表明，革兰氏阳

性菌是适应干旱的广布属，在资源稀缺甚至胁迫的环境

中，它们具有较强的忍耐性和抵抗能力，相比之下，革兰

氏阴性菌对资源胁迫的抗性较弱，更倾向于在资源丰富

的环境中生存和发育，这支持了当前的研究结果。 总

之，革兰氏阳性菌对环境变化的忍耐性较强，而革兰氏

阴性菌的忍耐性较弱。

５　 结论

（１）在资源稀缺的荒漠生态系统中，微生物的空间

分布对土壤资源如水分和养分具有很强的依赖性，为了

满足基本的生存需求，其倾向于集聚在冠内资源丰富的

区域。
（２）微生物的空间分布不仅取决于资源的丰富程

度，而且也取决于微生物自身对资源变化的忍耐性或敏

感性。 从冠外裸地向内，敏感型微生物类群（如革兰氏

阴性菌）集聚分布的程度强于忍耐型微生物类群（如真菌、革兰氏阳性菌）。
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