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摘要：土壤微生物参与土壤生态过程，在土壤生态系统的结构和功能中发挥着重要作用。 ２０１３ 年 ７ 月采集了祁连山中段 ４ 种典

型植被群落（垫状植被、高寒草甸、沼泽草甸和高寒灌丛）的表层土壤，分析了表层土壤微生物生物量碳氮和采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通

量测序技术研究了土壤细菌群落结构及多样性，并结合土壤因子对土壤细菌群落结构和多样性进行了相关性分析。 结果表明：
（１）土壤微生物生物量碳氮的大小排序为：沼泽草甸＞高寒草甸＞高寒灌丛＞垫状植被；（２）土壤细菌群落相对丰度在 ５％以上的

优势类群是放线菌门、酸杆菌门、α⁃变形菌、厚壁菌门和芽单胞菌门 ５ 大门类；（３）沼泽草甸土壤细菌 α 多样性（物种丰富度和

系统发育多样性）显著高于其它 ３ 种植被类型（Ｐ＜０．０５），而垫状植被土壤细菌 α 多样性最低；（４）冗余分析和 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分

析表明，土壤 ｐＨ、土壤含水量、土壤有机碳和总氮是土壤细菌群落结构和 α 多样性的主要影响因子。 研究结果可为祁连山高寒

生态系统稳定和保护提供理论依据。
关键词：土壤微生物量碳氮；祁连山；土壤细菌群落；Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序
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ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｗｉｔｈ ５４，１６１—６７，６７８ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｐｅｒ ｓａｍｐｌｅ （ｍｅａｎ ５９，４４９）． Ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｈｙｌａ ａｃｒｏｓｓ ａｌｌ ｔｈｅ ｓｏｉｌｓ ｗｅｒｅ
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ （ ２３． １０％）， Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ （ １８． ９０％）， Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （ １０． ５９％）， Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ （ ８． １３％）， ａｎｄ
Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ （６．１２％）， ａｃｃｏｕｎｔｉｎｇ ｆｏｒ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ ６３％ ｏｆ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｆｒｏｍ ｅａｃｈ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌｓ． Ｆｉｎａｌｌｙ， ｓｏｉｌ
ｐＨ， ｍｏｉｓｔｕｒｅ， ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｗｅｒｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ （Ｍａｎｔｅｌ
ｔｅｓｔｓ） ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ （ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ） ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃａｎｏｎｉｃａｌ
ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ａｎｄ Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｓｏｉｌ ｐＨ， ｍｏｉｓｔｕｒｅ， ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｗｅｒｅ
ｔｈｅ ｍａｉｎ ｆａｃｔｏｒｓ ｔｈａｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅｓｅ ｆｏｕｒ
ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ． Ｔｈｉｓ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ａ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｑｉｌｉａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ．
Ｆｕｒｔｈｅｒ ｗｏｒｋ ｉｓ ｎｅｅｄｅｄ ｔｏ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ ｔｈｅ ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ａｎｄ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｂｅｈｉｎｄ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ
ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； Ｑｉｌｉａｎ ｍｏｕｎｔａｉｎｓ； ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； Ｉｌｌｕｍｉｎａ ｈｉｇｈ⁃
ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

土壤微生物参与土壤生态过程，在生态系统物质循环和能量流动中扮演着重要角色［１⁃２］，土壤微生物群

落多样性是生态系统研究的核心内容之一［３］。 长期以来，土壤微生物研究受技术手段的限制，无法真实地、
更全面地反映土壤微生物群落多样性［４］。 新一代高通量测序技术在整体水平上破译了土壤微生物群落结

构，有成本低、通量和覆盖深度高等特点，将成为研究土壤微生物多样性的常规手段［５］。 因此，采用新一代高

通量测序技术，揭示土壤微生物群落变化规律及其与生境的相互关系，可为土壤生态系统的优化管理和可持

续利用提供理论基础，具有重要的研究意义［６］。
祁连山为青藏高原东北缘西北―东南走向山系，位于青藏、蒙新、黄土三大高原交汇地带，是我国西部生

态安全屏障的重要组成部分［７⁃９］。 该地区日照时间长、辐射强、高寒、缺氧等因素相互作用孕育了大量独特的

微生物资源［１０］。 祁连山不同植被的水文响应［１１⁃１２］、植被与土壤特性的关系［１３⁃１４］、植被群落的演替过程［１５⁃１６］

的研究较多，但涉及到祁连山不同植被类型土壤微生物变化特征研究还较少。 本研究在祁连山中部选取垫状

植被、高寒草甸、沼泽草甸和高寒灌丛 ４ 种典型植被类型为研究对象，采用 ＨｉＳｅｑ２５００ 高通量测序的方法对其

土壤细菌群落结构和多样性进行了研究，试图回答如下两个问题：（１）土壤细菌群落结构在 ４ 种典型植被类

型的差异？ （２）调控 ４ 种植被类型土壤细菌群落和多样性的土壤因子是什么？ 旨在初步揭示祁连山高寒生

态系统土壤细菌群落结构和多样性在不同植被类型的差异及变化规律，为祁连山土壤环境检测、高寒植被恢

复和生态环境的可持续发展在微生物层面上提供科学依据。

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　
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１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

研究区位于青藏高原东北缘祁连山中部托勒南山葫芦沟流域内（３８°１２′—３８°１７Ｎ，９９°５０′—９９°５４Ｅ，阴
坡），垂直景观梯度分异明显［１７］。 多年平均温度为－３．１—３．６℃，年平均降水为 ４３０—６５０ ｍｍ，属大陆性高寒山

区气候［１８］。 研究区内主要的土壤类型为高山草甸土、高山灌丛草甸土、沼泽土和寒漠土。 该地区仅有冷暖两

季，冷季漫长，暖季较短，植被生长期短，生物生产力低。 植被类型随海拔由高到低依次为垫状植被带

（３９００—４２００ ｍ）、高山草甸带（３７００—３９００ ｍ）、沼泽草甸带（３５００—３７００ ｍ）、亚高山灌丛草甸带（３２００—３５００
ｍ），研究区 ３５００—３７００ ｍ 由于该海拔范围内地势较为平坦，雨水在此汇集，排水不畅形成沼泽草甸。 垫状植

被带（ｃｕｓｈｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ，ＣＰ）优势种为囊种草（Ｔｈｙｌａｃｏｓｐｅｒｍｕｍ ｃａｅｓｐｉｔｏｓｕｍ）、垫状点地梅（Ａｎｄｒｏｓａｃｅ ｔａｐｅｔｅ）和水母

雪莲（Ｓａｕｓｓｕｒｅａ ｍｅｄｕｓａ）；高寒草甸带（ ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗ，ＡＭ）优势种为小嵩草（Ｋｏｂｒｅｓｉａ ｐｙｇｍａｅａ）、矮嵩草（Ｋ．
ｈｕｍｉｌｉｓ）和藏嵩草（Ｋ． ｔｉｂｅｔｉｃａ）；沼泽草甸带（ ｓｗａｍｐ ｍｅａｄｏｗ，ＳＭ）优势种为藏嵩草（Ｋ． ｔｉｂｅｔｉｃａ）、矮嵩草（Ｋ．
ｈｕｍｉｌｉｓ）和线叶嵩草（Ｋ． ｃａｐｉｌｌｉｆｏｌｉａ），伴生种为早熟禾（Ｐｏａ ａｎｎｕａ）和垂穗披碱草（Ｅｌｙｍｕｓ ｎｕｔａｎｓ）；高寒灌丛带

（ａｌｐｉｎｅ ｓｈｒｕｂ，ＡＳ）优势种为金露梅（Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ｆｒｕｔｉｃｏｓａ）和高山柳（Ｓａｌｉｘ ｃｕｐｕｌａｒｉｓ）。
１．２　 样地设置和取样方法

研究区内选择上述 ４ 种不同海拔高度的植被群落为实验样地，样地概况参见朱平论文［１９］。 在大概 １０００
ｍ 海拔梯度范围内，每隔大约 ３００ ｍ 设置一个样地，每个样地分别设置 ３ 个 ２０ ｍ×２０ ｍ 样方为重复，每个样方

间隔约 １００ ｍ，在每个样方内用直径 ４．５ ｃｍ 土钻 Ｓ 型采集 ５ 个表层 ２０ ｃｍ 深度的土样，混合后约 ５００ ｇ 分别装

入自封袋并做标记。 土样挑除石块、根系等杂物并保存在 ４ ℃的冰盒，带回实验室后立即用新鲜土壤测定土

壤微生物生物量碳和氮，然后将土样分两份：其中 １ 份土样风干用于土壤理化性质分析；另 １ 份土样实验室冰

箱－２０ ℃保存用于土壤 ＤＮＡ 提取。 采样时间为 ２０１３ 年 ７ 月。
１．３　 测定方法

１．３．１　 土壤主要理化性质和土壤微生物生物量碳、氮的测定

土壤 ｐＨ 采用电位法测定，水土比为 ２．５∶１；土壤含水量（ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ， ＳＭ）采用烘干法测定，将盛有新鲜

土样的铝盒，置于 １０５ ℃的恒温干燥箱烘 ６—８ ｈ，烘至恒重；土壤有机碳（ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ， ＳＯＣ）采用重铬

酸钾氧化外加热法；总氮（ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ＴＮ）采用半微量凯氏法；总磷（ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ， ＴＰ）采用酸溶—钼锑

抗比色法，称取风干土样，加高氯酸和氢氟酸加热，土壤中含磷矿物及有机磷化合物全部转化为正磷酸盐进入

溶液，然后用钼锑抗比色法测定［２０］。 土壤微生物生物量碳、氮采用氯仿熏蒸培养法测定［２１⁃２２］ （ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ，ＭＢＣ；ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ，ＭＢＮ）。
１．３．２　 土壤 ＤＮＡ 提取和测序

采用 ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ ＤＮＡ 提取试剂盒（ＭｏＢｉｏ Ｉｎｃ．， ＵＳＡ），称取 ０．３—０．５ ｇ 土壤样品，按试剂盒规定的实验步

骤提取土壤总 ＤＮＡ。 利用引物 ５１５Ｆ（ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ）与 ８０６Ｒ（ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ）
扩增其 Ｖ４ 区基因片段。 修饰后的引物含有不同的 Ｂａｒｃｏｄｅ 以区分不同样品。 ＰＣＲ 反应体系为 ５０ μＬ，其中

含 ｄｄＨ２Ｏ２３ μＬ，Ｐｒｅｍｉｘ Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶 ２５ μＬ，ＤＮＡ 模板量 １ μＬ（５—１０ ｎｇ），正向引物 ０．５ μＬ（２０ ｎｇ ／ μＬ），
正向引物 ０．５ μＬ（２０ ｎｇ ／ μＬ）。 ＰＣＲ 扩增反应条件为：９５ ℃，５ ｍｉｎ；３０×（９４ ℃，４５ ｓ；５６ ℃，４５ ｓ；７２ ℃，４５ ｓ）；
７２ ℃，１０ ｍｉｎ。 每个样品重复扩增 ３ 次。 ＰＣＲ 扩增以后，三管同一样品合并，用 ＧｅｎｅＪＥＴ 试剂盒（ Ｔｈｅｒｍｏ
Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｉｎｃ．， ＵＳＡ）纯化，用 ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００（Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｉｎｃ．， ＵＳＡ）测定 ＰＣＲ 产物浓度，样品送至北京

诺禾致源测序公司（Ｎｏｖｅｇｅｎｅ， Ｃｈｉｎａ）进行高通量测序。
１．３．３　 生物信息分析及数据处理

根据 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列拆分各样品数据，然后截取 Ｂａｒｃｏｄｅ 和引物的序列使用 ＦＬＡＳＨ［２３］ 对进行拼接；高通量

序列数据使用 ＱＩＩＭＥ［２４］进行数据处理：利用 ＵＰＡＲＳＥ［２５］软件对全部有效序列进行聚类，默认以 ９７％序列相似

３　 １０ 期 　 　 　 朱平　 等：祁连山中部 ４ 种典型植被类型土壤细菌群落结构差异 　
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度对序列聚类获得 ＯＴＵｓ（ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ，操作分类单元）；从每个 ＯＴＵｓ 选取一个代表性序列，以
Ｇｒｅｅｎｇｅｎｅｓ 数据库［２６］为参考，使用 ＲＤＰ Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ［２７］对 ＯＵＴ 进行物种注释，置信水平为 ８０％；最后对样品数据

均一化处理，以样品中数量最少的为标准，统一抽取 ４５１６０ 条有效序列来研究细菌群落结构。 通过计算物种

丰富度（ＯＴＵｓ）和系统发育多样性 Ｆａｉｔｈ′ｓ ＰＤ 指数［２８］（Ｆａｉｔｈ′ｓ Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ）来表示土壤细菌群落的 α
多样性。
１．４　 数据分析

所有数据均为平均值±标准误，采用 ＳＰＳＳ１１．５ 和 Ｒ 软件的数据包 ＶＥＧＡＮ 进行数据统计分析。 采用单因

素方差比较不同植被土壤理化性质、优势细菌菌群和土壤细菌 α 多样性指数的差异性。 Ｐｅａｒｓｏｎ 系数分析土

壤因子和土壤细菌多样性指数的相关性。 利用 Ｒ 软件的 ＶＥＧＡＮ 数据包进行微生物群落结构的 Ｍａｎｔｅｌ 和
ＣＣＡ 分析；显著性水平设定为 α＝ ０．０５。 相关图的制作在 Ｏｒｉｇｉｎ ８．０ 中完成。

２　 结果与分析

２．１　 土壤理化性质

研究区 ４ 种植被类型土壤 ｐＨ 在 ６—７ 之间，曾微酸性，土壤 ｐＨ 变异幅度较窄。 沼泽草甸长期处于积水

状态，土壤含水量较高，植物有机残体残留在土壤中，厌氧的土壤环境抑制了好氧微生物的代谢活动，土壤有

机碳不能完全分解，积累在土壤表层，沼泽草甸土壤有机碳含量高于其它植被类型。 垫状植被土壤总氮显著

低于其它 ３ 种植被类型（Ｐ＜０．０５），主要由于垫状植被地表凋落物较少，草本覆盖度低，土壤养分积累量低于

其它 ３ 种植被类型（表 １）。

表 １　 不同植被土壤理化参数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｕｎｄｅｒ ｆｏｕｒ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

样地
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅ

ｐＨ 值
ｐＨ ｖａｌｕｅ

土壤含水量
Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ

土壤有机碳
Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

总氮
Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

总磷
Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

碳氮比
Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ： ｎｉｔｒｏｇｅｎ

ＣＰ ６．９７±０．１０ａ ０．１１±０．０１ａ ２１．０７±３．４８ａ ４．０９±１．０２ａ ０．６６±０．２４ａ ５．４６±１．０１ａ

ＡＭ ６．３０±０．１９ｂｃ ０．２９±０．０１ｂ ７６．９２±４．１１ｂｃ ７．１０±０．７７ｂ ０．８１±０．０８ａ １１．２５±１．９４ｂ

ＳＭ ６．１３±０．０６ｃ ０．６０±０．０１ｃ ７７．１３±０．７３ｃ ７．６７±０．１４ｂ ０．６８±０．０１ａ １０．０７±０．２８ａｂ

ＡＳ ６．５３±０．０６ｂ ０．３３±０．０１ｄ ５７．８５±１０．９５ｂ ７．０４±０．１８ｂ ０．６７±０．０３ａ ８．３１±１．７８ａｂ

　 　 ＣＰ：垫状植被 ｃｕｓｈｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ；ＡＭ：高寒草甸 ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗ；ＳＭ：沼泽草甸 ｓｗａｍｐ ｍｅａｄｏｗ；ＡＳ：高寒灌丛 ａｌｐｉｎｅ ｓｈｒｕｂ；同行不同小写字母表示不

同植被类型间存在差异（Ｐ＜０．０５）

２．２　 土壤微生物生物量碳、氮变化特征

如图 １ 所示，在研究区 ４ 种植被类型土壤微生物生物量碳的大小顺序为：沼泽草甸＞高寒草甸＞高寒灌丛

＞垫状植被。 沼泽草甸的平均微生物生物量碳为 １５３７．７ ｍｇ ／ ｋｇ，分别为高寒草甸、高寒灌丛和垫状植被的

２．２３、４．４５ 和 ６．４８ 倍。 沼泽草甸的平均微生物生物量碳含量显著大于高寒草甸、高寒灌丛和垫状植被（Ｐ＜
０．０５）；高寒草甸的平均微生物生物量碳含量显著大于高寒灌丛和垫状植被（Ｐ＜０．０５）；高寒灌丛和垫状植被

的平均土壤微生物生物量碳含量差异不显著（Ｐ＞０．０５）。 研究区 ４ 种植被类型土壤微生物生物量氮与土壤微

生物生物量碳的变化规律基本一致。
２．３　 土壤细菌群落优势菌群差异

高通量测序结果显示所有样品一共获得 ７１３３８６ 条有效序列，其中最少序列为 ５４１６１ 条，最多序列为

６７６７８ 条（平均序列条数是 ５９４４９ 条）。 这些序列的 ９９．１ ％可以分类到不同的细菌门类，０．９ ％与数据库比对

分类到古菌门类。 图 ２ 可以看出祁连山中部 ４ 种典型植被类型土壤细菌优势门类为放线菌门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）（２３．１０％），酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ） （１８．９０％）、α⁃变形菌门（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） （１０．５９％）、
厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）（８．１３％）和芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）（６．１２％），它们的平均相对丰度大于 ５％，占
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图 １　 土壤微生物生物量碳氮

Ｆｉｇ．１　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｏｆ ｆｏｕｒ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

ＣＰ：垫状植被 ｃｕｓｈｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ；ＡＭ：高寒草甸 ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗ；ＳＭ：沼泽草甸 ｓｗａｍｐ ｍｅａｄｏｗ；ＡＳ：高寒灌丛 ａｌｐｉｎｅ ｓｈｒｕｂ；不同小写字母表示不同植

被类型间存在差异（Ｐ＜０．０５）

了总 序 列 的 ６３％ 以 上； 而 γ⁃变 形 菌 门 （ Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 绿 弯 菌 门 （ Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ）、 疣 微 菌 门

（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ ）、 β⁃变 形 菌 门 （ Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 拟 杆 菌 门 （ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ ）、 δ⁃变 形 菌 门

（Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）、硝化螺旋菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ）的平均相对丰度大于 １％但低于

５％。 此外还发现了相对丰度小于 １％的其它 ４１ 个稀有门类，它们占到总序列的不到 ５．４％。

图 ２　 土壤细菌优势门类的相对丰度

Ｆｉｇ．２　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌｕｍ ｉｎ ｓｏｉｌ ｓｅｐａｒａｔｅｄ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｆｏｕｒ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

ＣＰ：垫状植被 ｃｕｓｈｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ；ＡＭ：高寒草甸 ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗ；ＳＭ：沼泽草甸 ｓｗａｍｐ ｍｅａｄｏｗ；ＡＳ：高寒灌丛 ａｌｐｉｎｅ ｓｈｒｕｂ

本研究通过测序了解了祁连山中部 ４ 种典型植被类型土壤细菌的优势菌群，并对相对丰度大于 ５％的细

菌门类进行分析，图 ３ 可以看出垫状植被土壤中放线菌门的相对丰度显著高于其他 ３ 种植被类型（Ｐ＜０．０５）；
而沼泽草甸土壤中 α⁃变形菌门的相对丰度显著高于其它 ３ 种植被类型（Ｐ＜０．０５），芽单胞菌门的相对丰度显

著低于其它 ３ 种植被类型（Ｐ＜０．０５）。
２．４　 土壤理化性质与土壤细菌群落结构的相关性

土壤可以提供细菌群落生长繁殖的微环境，而不同的植被类型通过改变土壤的微环境间接影响了土壤细

菌群落结构的组成。 土壤理化性质和细菌群落结构的相关性采用 Ｍａｎｔｅｌ 检验方法（Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔｓ）分析，从表 ２
可以看出土壤细菌群落结构与土壤 ｐＨ、土壤含水量、土壤有机碳和总氮呈现显著相关（Ｐ＜０．０５）。

利用 Ｒ 语言 ｂｉｏＥＮＶ 筛选出最能体现土壤细菌群落结构变化的 ４ 个土壤因子，研究结果与 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔｓ 方
法一致，将经过筛选的土壤理化因子与细菌群落结构进行典范对应分析（ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ，图
４），ＣＣＡ 二维排序图可以直观地给出研究对象与环境变量之间的关系，排序轴与箭头连线夹角表示环境因子

５　 １０ 期 　 　 　 朱平　 等：祁连山中部 ４ 种典型植被类型土壤细菌群落结构差异 　
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图 ３　 ５ 个土壤优势细菌菌群相对丰度的差异

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｉｖｅ ｓｏｉｌ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌｕｍ ｏｆ ｆｏｕｒ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

ＣＰ：垫状植被 ｃｕｓｈｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ；ＡＭ：高寒草甸 ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗ；ＳＭ：沼泽草甸 ｓｗａｍｐ ｍｅａｄｏｗ；ＡＳ：高寒灌丛 ａｌｐｉｎｅ ｓｈｒｕｂ；不同小写字母表示不同植

被类型间存在差异（Ｐ＜０．０５）

与排序轴的相关性，夹角越小表明关系越密切，而箭头连线表示环境因子与研究对象相关程度的大小，连线越

短，相关性越小，反之越大［２９］。 蒙特卡罗检验（Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ ｔｅｓｔ）发现，第一轴与全部轴均呈极显著差异（Ｐ＜
０．０１），故 ＣＣＡ 分析排序结果可信。 在土壤 ｐＨ、含水量、有机碳和总氮中，土壤 ｐＨ 和含水量对表层土壤细菌

群落结构具有较大影响（Ｐ ＝ ０．００１ 和 Ｐ ＝ ０．００３）。 同时不同植被类型土壤细菌群落发生明显分异，垫状植被

土壤细菌群落主要处于土壤 ｐＨ 较高区域，而沼泽草甸土壤细菌群落主要聚类于土壤含水量较高的区域，４ 种

植被群落土壤细菌群落结构较为分散。

表 ２　 土壤理化性质与细菌群落结构的相关性

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｂｙ Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔｓ

变量 Ｖａｒｉａｂｌｅｓ ｒ Ｐ 变量 Ｖａｒｉａｂｌｅｓ ｒ Ｐ

ｐＨ 值 ｐＨ ｖａｌｕｅ ０．６００ ０．００１ 土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ０．５７２ ０．００１

土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ０．４１２ ０．００７ 总氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ０．２８５ ０．０１７

总磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ０．１５４ ０．１４３ 碳氮比 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ： ｎｉｔｒｏｇｅｎ ０．０９１ ０．２５０

２．５　 土壤细菌的多样性及其与土壤理化性质的关系

由图 ５ 可知，４ 种植被类型土壤细菌物种丰富度变化范围为（３２５３±１１２）—（３９１０±９２），系统发育多样性

变化范围为（２４０．９±７．１）—（２８３．８±５．７）。 垫状植被土壤细菌物种丰富度和系统发育多样性值最低，而沼泽草

甸土壤细菌物种丰富度和系统发育多样性值最高。 沼泽草甸土壤细菌物种丰富度和系统发育多样性显著高

于其它 ３ 种植被类型（Ｐ＜０．０５）；而垫状植被土壤细菌物种丰富度和系统发育多样性显著低于其它 ３ 种植被

类型（Ｐ＜０．０５）。 为探讨土壤细菌 α 多样性与土壤因子的关系，对土壤细菌 α 多样性（物种丰富度和系统发育

多样性）与土壤 ｐＨ、含水量、有机碳等 ６ 个土壤因子做相关性分析。 表 ３ 表明土壤含水量、土壤有机碳和总氮

与细菌物种丰富度和系统发育多样性有极强的相关性（Ｐ＜０．０１）。 土壤 ｐＨ 与细菌物种丰富度和系统发育多
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图 ４　 土壤细菌群落结构与理化性质的 ＣＣＡ 分析

　 Ｆｉｇ． ４ 　 Ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＣＣＡ） ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ

ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

ＣＰ：垫状植被 ｃｕｓｈｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ；ＡＭ：高寒草甸 ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗ；ＳＭ：沼

泽草甸 ｓｗａｍｐ ｍｅａｄｏｗ；ＡＳ：高寒灌丛 ａｌｐｉｎｅ ｓｈｒｕｂ；ＳＭ：土壤含水量

Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ； ＳＯＣ： 土 壤 有 机 碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ； ＴＮ： 总 氮

Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

样性负相关，其相关系数分别为－０．６８８ 和－０．６７６。 其

它土壤因子与细菌物种丰富度和系统发育多样性未达

显著性水平（Ｐ＞０．０５）。

３　 讨论

祁连山高寒生态系统是全球变化的敏感区域，其微

生物组成和功能影响生态系统转化的方向和进程［１０］。
土壤微生物生物量虽然约占不到土壤有机质的 ５％，却
是植物可利用养分的重要来源，能灵敏的反映环境因子

的变化［３０⁃３１］。 沼泽草甸平均微生物生物量碳氮大于高

寒草甸、高寒灌丛和垫状植被。 这可能与沼泽草甸土壤

水分含量较高有关，而土壤水分是调节高寒草甸生态系

统土壤微生物物质转化的关键因子［３２］。 同时土壤微生

物量碳又与土壤有机质密切相关［３３］，本研究中，土壤有

机碳含量的大小排列顺序为沼泽草甸＞高寒草甸＞高寒

灌丛＞垫状植被，与土壤微生物生物量碳氮排序一致。
王启兰等［３２］对藏嵩草草甸、小嵩草草甸、矮嵩草草甸、
禾草草甸、杂类草草甸及金露梅灌丛土壤微生物数量和

图 ５　 ４ 种植被类型土壤细菌物种丰富度和系统发育多样性指数

Ｆｉｇ．５　 Ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ＯＴＵｓ ｐｈｙｌｏｔｙｐｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｆｏｕｒ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

ＣＰ：垫状植被 ｃｕｓｈｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ；ＡＭ：高寒草甸 ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗ；ＳＭ：沼泽草甸 ｓｗａｍｐ ｍｅａｄｏｗ；ＡＳ：高寒灌丛 ａｌｐｉｎｅ ｓｈｒｕｂ；不同小写字母表示不同植

被类型间存在差异（Ｐ＜０．０５）

生物量研究发现沼泽化藏嵩草草甸表层土壤细菌数量和微生物生物量碳最高，与本研究结果基本一致。 这说

明不同植物群落归还土壤植物残体数量和质量的不同，可能是造成土壤微生物生物量碳氮差异的主要

原因［３４］。

表 ３　 土壤细菌 α多样性与理化性质的相关性

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

变量
Ｖａｒｉａｂｌｅｓ

物种丰富度
ＯＴＵｓ

系统发育多样性
Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

变量
Ｖａｒｉａｂｌｅｓ

物种丰富度
ＯＴＵｓ

系统发育多样性
Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ｐＨ 值 ｐＨ ｖａｌｕｅ －０．６８８∗ －０．６７６∗ 土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ０．８７５∗∗ ０．９００∗∗

土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ０．７７３∗∗ ０．７２１∗∗ 总氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ０．８０４∗∗ ０．７８６∗∗

总磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ０．１５７ ０．１３５ 碳氮比 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ： ｎｉｔｒｏｇｅｎ ０．４４７ ０．３８７

　 　 ∗∗Ｐ＜０．０１；∗Ｐ＜０．０５

７　 １０ 期 　 　 　 朱平　 等：祁连山中部 ４ 种典型植被类型土壤细菌群落结构差异 　
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土壤细菌是土壤微生物的重要组成部分，绝大多数土壤优势细菌种类基本相同，主要包括 １０ 个左右的细

菌类群［３５⁃３６］。 Ｃｈｕ 等［３７］在青藏高原西北部研究表层土壤细菌群落结构发现放线菌门、α⁃变形菌门、酸杆菌

门、绿弯菌门和芽单胞菌门 ５ 大门类为研究区的优势类群。 厚壁菌门、γ⁃变形菌门、β⁃变形菌门、δ⁃变形菌门、
拟杆菌门、浮霉菌门 ６ 大门类为平均相对丰度小于 ５％大于 １％的细菌门类，与本研究基本一致。 而 Ｙｕａｎ
等［３８］在念青唐古拉南面沿海拔梯度取样研究高山草原土壤细菌群落发现酸杆菌门、变形菌门、芽单胞菌门为

研究范围内最主要的 ３ 个细菌门类。 Ｚｈａｎｇ 等［３９］在青藏高原北麓河流域分析草甸、草原和荒漠草原土壤细菌

群落结构差异发现主要优势菌群为变形菌门、放线菌门、酸杆菌门、拟杆菌门 ４ 个门类。 这可能当地的气候、
水文、土壤、植被条件不同有关，似乎没有两种土壤包含完全一致的微生物群落结构。 研究区 ４ 种植被土壤细

菌优势菌群，与其它研究相比厚壁菌门相对丰度较高，这可能与厚壁菌门更能适应祁连山干冷的土壤环境和

利用有限的土壤养分有关［４０］。 芽单胞菌门在沼泽草甸相当丰度显著低于垫状植被和高寒灌丛，ＤｅＢｒｕｙｎ
等［４１］发现芽单胞菌门更适合在土壤含水量较低的环境下生存。 垫状植被土壤放线菌门相对丰度显著高于其

它 ３ 个植被类型，放线菌最适生长环境土壤 ｐＨ 值偏碱性，而垫状植被土壤 ｐＨ 相对其它 ３ 种植被类型更高些

而含水量又低于其它 ３ 种植被类型，土壤环境更适宜放线菌的生长。
研究区 ４ 种植被类型土壤细菌群落结构和 α 多样性与土壤 ｐＨ、土壤含水量、土壤有机碳和全氮显著相关

（Ｐ＜０．０５）。 土壤 ｐＨ 是影响土壤细菌群落分布最主要影响因子。 Ｒｏｕｓｋ 等［４２］ 对具有 ｐＨ 梯度的农田土壤

１８０ｍ 距离（小尺度）内土壤微生物群落结构和多样性采用 ４５４ 高通量测序分析，结果表明土壤细菌群落结构

组成和多样性与土壤 ｐＨ 密切相关。 Ｆｉｅｒｅｒ 等［４３］ 利用末端限制性片段长度多态性分析了美洲大陆从北到南

土壤细菌群落多样性和生物地理分布模式，发现土壤细菌群落丰富度和多样性与土壤 ｐＨ 相关。 Ｌａｕｂｅｒ 等［４４］

对其研究进行补充，利用 ４５４ 高通测序发现土壤 ｐＨ 是土壤细菌群落空间变异的驱动因素。 Ｓｈｅｎ 等［４５］ 在长

白山研究 ６ 种典型植被类型，采用高通量技术研究土壤细菌群落组成和多样性随海拔的分布规律，发现土壤

ｐＨ 是驱动土壤细菌分布的影响因子，与本研究结论一致。 同时土壤含水量、有机碳和全氮也是土壤细菌群落

结构和多样性的主要影响因子。 Ｚｈａｎｇ 等［３９］采用高通量测序分析发现土壤含水量和碳氮比是影响土壤细菌

群落结构的主要因素。 Ｓｈｅｎ 等［４６］在高寒苔原小尺度海拔梯度研究发现土壤碳和氮是影响土壤细菌海拔梯

度分布的关键环境因素，并强调土壤含水量与土壤细菌丰富度和多样性密切相关。 而 Ｃｈｕ 等［３７］ 在对青藏高

原西北部大尺度研究表层和亚表层土壤细菌群落分布时发现总碳和碳氮比是青藏高原微生物生物地理分布

的主要影响因子。 植被类型可能通过凋落物和根际分泌物影响了土壤微环境间接地改变了土壤细菌的群落

结构和多样性。 高寒草甸具有密实的根系，土壤有机碳含量较高；而垫状植被草本覆盖度低，土壤有机碳和总

氮含量低，土壤微环境的营养差异可能改变本研究区 ４ 种植被类型土壤细菌群落结构和多样性。 当土壤微生

物有适宜的营养物质、土壤 ｐＨ 和良好的水热条件，有利于土壤微生物的生长和繁殖。 Ｓｈｉ 等［４７］在北极苔原 ４
种植被类型研究发现土壤细菌群落组成与土壤 ｐＨ 和含水量密切相关，而当土壤 ｐＨ 和含水量相似时，土壤氮

的组分可能是细菌结构的重要影响因子。
青藏高原是世界上海拔最高、最独特的生态系统，垫状植被、高寒草甸、沼泽草甸和高寒灌丛为该地区具

有区域代表性的植被类型，研究区土壤具有较高的有机碳含量［４８］，土壤微生物是生物地球化学循环的驱动

者，对气候响应与反馈将影响高寒生态系统的稳定［１０］，本研究利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序技术对祁连山中部 ４
种植被类型土壤微生物群落结构和多样性进行了研究，得到了一些初步的结论。 未来的研究还应围绕不同季

节土壤细菌群落组成和功能以及更大取样尺度的研究等方面展开，以期待更深入地理解高寒生态系统土壤微

生物的群落结构组成及其对气候变化的响应。

４　 结论

综上所述，高寒祁连山托勒南山阴坡研究区内 ４ 种植被类型，沼泽草甸土壤微生物生物量碳氮最高；土壤

细菌最主要的 ５ 个优势门类为放线菌门、酸杆菌门、α⁃变形菌门、厚壁菌门和芽单胞菌门；土壤 ｐＨ、土壤含水

８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　
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量、土壤有机碳和总氮是影响 ４ 种植被类型土壤细菌群落结构和 α 多样性的主要因素。
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