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高寒森林溪流微生物群落结构的季节性变化
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摘要：高寒森林溪流不仅是区域河流的源头，而且是联系陆地与水域的生态纽带。 微生物活动可能成为控制溪流生态系统过程

的关键因子，但其结构与动态过程缺乏必要关注。 因此，结合同步温度动态监测，采用实时荧光定量 ＰＣＲ 和 ＤＧＧＥ 技术，在
２０１４ 年到 ２０１５ 年冻融季节和生长季节关键时期对比研究了川西高寒森林溪流和森林林下土壤中微生物群落的动态特征。 研

究结果发现，高寒森林溪流具有较低的真菌和细菌群落丰度；与森林土壤相同，溪流在冻融季节表现出相对生长季节更高的真

菌 ／细菌比，而且从冻融季节到生长季节，溪流微生物丰度动态也表现出明显的季节性变化特征。 与森林土壤不同的是，溪流中

细菌和真菌的丰度及其 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数的最高值均出现在生长季节而不是冬季冻融季节，并且溪流中细菌丰度在

季节性变化的不同时期具有显著差异（Ｐ ＜ ０．０５）。 此外，森林土壤细菌类群以芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ．）比例相对较高，真菌类

群则以格孢菌属（Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ ｓｐ．）、曲霉属（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｓｐ．）和其他一些子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）的类群为优势；而溪流细菌类群以

红球菌属（Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ ｓｐ．）为主，真菌类群则以曲霉属和空团菌属（Ｃｅｎｏｃｏｃｃｕｍ ｓｐ．）为主。 同时，季节性变化中温度、ｐＨ、水溶性

有机碳和溶解氧等环境因子可显著影响溪流微生物群落结构及其组成，这些环境因子在高寒森林溪流微生物群落的季节性变

化过程中具有重要的作用。
关键词：溪流；高寒森林；微生物群落；季节性变化
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高寒森林溪流是高山森林生态系统的重要组成部分，不仅是众多江河流域的水源源头，也是陆地与水生

生态系统物质与能量源 ／汇动态的重要纽带，在自然环境演替、森林环境和物种分布格局中发挥着重要的作

用［１⁃２］。 溪流特有的时空变异，对链接物质循环和能量流动的微生物将产生深刻影响，从而调控相关的关键

生态学过程。 随着全球气候的变化，长江流域高山森林生态系统的敏感性和脆弱性逐渐增加［３］，伴随着雪被

的减少、冬季温度的降低以及土壤冻结和冻融交替的增强［４］，更容易受到气候变化影响的高寒森林溪流环境

中的微生物群落将受到深刻的影响。 但是，这方面目前尚缺乏必要的关注。
不断增加的研究表明，高寒森林陆地生态系统中具有丰富的微生物，各类群微生物对季节性冻融均具有

积极的响应。 不但微生物数量和群落组成会发生变化［５］，而且由于微生物形态、生长策略以及各自的生态位

之间的较大差异，使得微生物各类群间对环境变化的耐受能力和养分动态的响应也存在不同，最终表现为冬

季比生长季节具有更高的真菌 ／细菌比例［６⁃７］。 与陆地生态系统相比，水生环境中的微生物数量、分布和活性

不仅受到相似因子（如气候和 ｐＨ 值等）的调控［８⁃９］，而且还会受到溪流独特环境因子的影响，比如相对稳定的

温度、充足的水源、低氧和强烈的冲刷作用等［１０⁃１２］。 然而，有关水生生态系统（如溪流）中微生物群落结构和

组成的研究报道较少，尤其是有关微生物群落在高寒森林陆地生态系统和水生态系统中的季节性变化异同鲜

见报道。
川西高寒森林位于青藏高原东缘，是全球变化的敏感地带，具有典型的季节性动态，环境条件随冬季雪被

的形成、覆盖、消融及土壤的冻融循环过程而显著改变，且在不同生境下差异明显［２］。 同时，作为我国第二大

林区的主体，在调节区域气候、涵养水源和生物多样性保育等方面有着不可替代的作用和地位［６⁃７，１３］。 因此，
本文以川西高寒森林为研究区域，结合同步温度动态和水环境特征监测，对比研究了溪流（水体环境）和土壤

（陆地环境）中微生物群落结构的季节性变化动态特征及其与温度等环境因子之间的关系。 本研究以期为进

一步认识高寒森林土壤和水体生态过程及其季节转换提供基础资料和理论依据。

１　 材料和方法

１．１　 研究区域概况

本研究在四川省理县高山森林生态系统定位研究站（１０２．５３°—１０２．５７°Ｅ，３１．１４°—３１．１９°Ｎ，海拔 ２４５８—
４６１９ ｍ）进行。 研究站地处青藏高原东缘与四川盆地的过渡带，年平均气温 ３℃，温度波动范围为－１８—２３℃，
年降水量 ８０１—８５０ ｍｍ。 研究区域的森林植被随海拔由低到高依次为针阔混交林、高寒针叶林、高山灌丛和

草甸。 实验样地位于海拔 ３５８０ ｍ 的典型高寒森林，乔木层主要为四川红杉（ Ｌａｒｉｘ ｍａｓｔｅｒｓｉａｎａ）、方枝柏

（Ｓａｂｉｎａ ｓａｌｔｕａｒｉａ）、岷江冷杉 （ Ａｂｉｅｓ ｆａｘｏｎｉａｎａ）。 林下灌丛主要为康定柳 （ Ｓａｌｉｘ ｐａｒａｐｌｅｓｉａ） 和高山杜鹃

９９２　 １ 期 　 　 　 黄春萍　 等：高寒森林溪流微生物群落结构的季节性变化 　
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（Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｌａｐｐｏｎｉｃｕｍ）、三颗针（Ｂｅｒｂｅｒｉｓ ｓａｒｇｅｎｔｉａｎａ）、扁刺蔷薇（Ｒｏｓａ ｗｅｇｉｎｚｏｗｉｉ）等，草本主要是高山冷蕨

（Ｃｙｓｔｏｐｔｅｒｉｓ ｍｏｎｔａｎａ）、莎草属（Ｃｙｐｅｒｕｓ ｓｐｐ．）和苔草属（Ｃａｒｅｘ ｓｐｐ．）植物［２，１４⁃１５］。 在研究区高寒森林典型林冠

下选取 ３ 个 ２５ ｍ×２５ ｍ 的样方，每个样方相距 １ ｋｍ 左右。 同时，在邻近林下样地的区域分别选取 ３ 条典型的

森林溪流。 每条溪流长约为 ２００ ｍ， 宽 ３０—１６０ ｃｍ。
１．２　 样品采集及理化特征检测

基于前期相关研究，将一年划分为 ５ 个关键时期，在 ２０１４ 年到 ２０１５ 年共两年分 １０ 次采集样品，即雪被

形成初期 Ｉ（Ｅａｒｌｙ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｓｎｏｗ ｃｏｖｅｒ Ｉ，ＯＦ Ｉ）、雪被覆盖期 Ｉ（Ｐｅａｋ ｏｆ ｓｎｏｗ ｃｏｖｅｒ Ｉ，ＦＰ Ｉ）、雪被消融期 Ｉ（Ｓｔａｇｅ ｏｆ
ｓｎｏｗ ｔｈａｗ Ｉ，ＴＰ Ｉ）、生长季前期 Ｉ（Ｅａｒｌｙ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｉｏｄ Ｉ，ＥＧＰ Ｉ）、生长季后期 Ｉ（Ｌａｔｅｒ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｉｏｄ Ｉ，ＬＧＰ Ｉ）、雪
被形成初期 ＩＩ（Ｅａｒｌｙ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｓｎｏｗ ｃｏｖｅｒ ＩＩ，ＯＦ ＩＩ）、雪被覆盖期 ＩＩ（Ｐｅａｋ ｏｆ ｓｎｏｗ ｃｏｖｅｒ ＩＩ，ＦＰ ＩＩ）、雪被消融期 ＩＩ
（Ｓｔａｇｅ ｏｆ ｓｎｏｗ ｔｈａｗ ＩＩ，ＴＰ ＩＩ）、生长季前期 ＩＩ（Ｅａｒｌｙ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｉｏｄ ＩＩ，ＥＧＰ ＩＩ）和生长季后期 ＩＩ（ Ｌａｔｅｒ ｇｒｏｗｔｈ
ｐｅｒｉｏｄ ＩＩ，ＬＧＰ ＩＩ）。 在各采样点放置 １ 个纽扣式温度计 （ ｉＢｕｔｔｏｎ ＤＳ１９２３⁃Ｆ５，Ｍａｘｉｍ ／ Ｄａｌｌａｓ Ｓｅｍｉｃｏｎｄｕｃｔｏｒ，
Ｓｕｎｎｙｖａｌｅ，ＵＳＡ），同步记录采样点环境温度每两小时变化情况（图 １）。

图 １　 监测样地和大气日平均温度动态（２０１３．１１．１３—２０１５．１１．１１）

Ｆｉｇ．１　 Ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｍｅａｎ ｄａｉｌｙ ｓｔｒｅａｍ， ｓｏｉｌ ａｎｄ ａｉｒ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｔ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｅ ｐｌｏｔ ｆｒｏｍ １３ Ｎｏｖｅｍｂｅｒ， ２０１３ ｔｏ １１ Ｎｏｖｅｍｂｅｒ， ２０１５

分别于每个时期末采集林下样方有机层土壤，置灭菌的聚丙烯袋低温带回实验室，－８０℃ （Ｗｉｚａｒｄ２．０ 型

热板真空冷冻干燥机 ＶｉｒＴｉｓ ＵＳＡ）冷冻干燥备用。 用灭菌的安剖瓶采集表层 １０—２０ ｃｍ 的溪流水，低温保存

带回实验室。 在每次采样时即时测定采样点水样 ｐＨ 值和流速。 取各水样用灭菌的 ０．２２ μｍ 的微孔滤膜过

滤，滤液用于检测水溶性有机碳和溶解氧等［２］。 滤膜－８０℃冷冻干燥备微生物多样性检测用。

００３ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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１．３　 微生物多样性

冻干土壤和水样滤膜样品的基因组 ＤＮＡ 均采用北京天恩泽基因科技有限公司的 Ｓｏｉｌ ＤＮＡ ｏｕｔ 试剂盒并

按操作说明提取。 提取得到的微生物 ＤＮＡ 呈棕色、灰白色或褐色，且含有较多有机质和腐殖酸。 采用天根生

化科技（北京）有限公司 Ｕｎｉｖｅｒｓａｌ ＤＮＡ Ｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 试剂盒纯化所有的样品 ＤＮＡ，纯化步骤按试剂盒说明

书进行。 采用 ３３８ｆ：５′⁃（ＧＣ）⁃ＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ⁃ ３′ 和 ５１８ｒ：５′⁃ＡＴＴＡＣＣＧＣＧＧＣＴＧＣＴＧＧ⁃ ３′ 扩增细菌

１６Ｓ ｒＤＮＡ［１６］。 反应条件为：９５℃ 预变性 ３ ｍｉｎ，９５ ℃变性 ６０ ｓ，５５ ℃退火 ５０ ｓ，７２ ℃延伸 ６０ ｓ，３５ 个循环，最
后 ７２℃延伸 １０ ｍｉｎ。 采用 Ｕ１：５′⁃（ＧＣ）⁃ＧＴＧＡＡＡＴＴＧＴＴＧＡＡＡＧＧＧＡＡ⁃ ３′ 和 Ｕ２：５′⁃ＧＡＣＴＣＣＴＴＧＧＴＣＣＧＴＧＴＴ⁃
３′ 扩增真菌 １８Ｓ ｒＤＮＡ［１７］。 反应条件为：９５℃预变性 ３ ｍｉｎ，９５℃变性 ６０ ｓ，５６ ℃退火 ３０ ｓ，７２ ℃ 伸 ６０ ｓ，３５ 个

循环，最后 ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ。 扩增体系均为 ２５ μＬ 体系，包括 Ｐｒｅｍｉｘ Ｅｘ Ｔａｑ １２．５ μＬ，上、下游引物各 １ μＬ，
纯化后的模板 ＤＮＡ（１—１０ ｎｇ）１ μＬ，最后用 ｄｄＨ２Ｏ 补足至 ２５ μＬ。

细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 和真菌 １８Ｓ ｒＤＮＡ 扩增产物纯化回收后分别进行变性梯度凝胶电泳（Ｄｅｎａｔｕｒｉｎｇ ｇｒａｄｉｅｎｔ
ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ，ＤＧＧＥ）分析。 条件为：８％聚丙烯酰胺凝胶，变性剂浓度为 ３０％—６０％。 ８０ Ｖ 恒压和 ６０ ℃
恒温下持续电泳 １６ ｈ。 电泳结束后，采用银染法对 ＤＧＧＥ 凝胶进行染色［１８］，然后采用 Ｂｉｏ⁃ｒａｄ ＧｅｌＤｏｃ ＸＲ
Ｓｙｓｔｅｍ 凝胶成像系统拍照。 选择凝胶上的差异条带及共性条带进行切胶回收和扩增，扩增产物纯化后，连接

到 ｐＭＤ１９⁃Ｔ 载体（ＴａＫａＲａ），再转入大肠杆菌感受态细胞 ＤＨ５α 在培养皿中进行培养，进行蓝白斑筛选，将获

得阳性克隆进行测序。
同时，选择测序后的阳性克隆并提取质粒供 ｑＰＣＲ 反应的标准曲线使用，质粒浓度采用 ＳｃａｎＤｒｏｐ１００ 超微

量核酸蛋白测定仪（Ａｎａｌｙｔｉｋ Ｊｅｎａ，德国）测定，然后分别进行 １０ 倍梯度系列稀释以作为定量 ＰＣＲ 扩增的标准

品在Ｍｉｎｉ⁃Ｏｐｔｉｃｏｎ Ｒｅａｌ⁃Ｔｉｍｅ ｓｙｓｔｅｍ （Ｂｉｏ⁃Ｒａｄ， ＵＳＡ）上进行扩增，根据所得标准曲线计算得出样品中的基因拷

贝数，最后以每克样品（干重）或每毫升水中的基因拷贝数为单位进行分析。 ＰＣＲ 反应效率和标准曲线的相

关系数分别为：细菌 １０７．５％和 ｒ２ ＝ ０．９９８，真菌 ９８．３％ 和 ｒ２ ＝ ０．９９７。
１．４　 数据处理与统计分析

ＤＧＧＥ 图谱采用 Ｂｉｏ⁃Ｒａｄ Ｑｕａｎｔｉｔｙ Ｏｎｅ 软件处理，样品中条带的位置和灰度分别类比于物种的种类和数

量，对图谱中的主要条带进行灰度分析后，采用 Ｃａｎｏｃｏ ４．５ 对分析得到的灰度值矩阵数据进行 ＰＣＡ 分析。 选

择 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数（Ｈ）表征群落结构状态。
实时荧光定量 ＰＣＲ 扩增得到的不同微生物基因拷贝数经过 Ｌｎ 对数转换后进行统计分析，采用 ＳＰＳＳ

１７．０统计软件进行单因素方差分析（Ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ），多重比较采用最小显著差异法（ＬＳＤ）。 微生物基因丰

度与环境因子的相关关系采用 Ｐｅａｒｓｏｎ 法分析。 数据整理、计算与作图均采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１３ 软件。

２　 结果与分析

２．１　 微生物 ｒＤＮＡ 丰度分析

荧光定量 ＰＣＲ 结果显示，溪流和森林土壤中冻融季节和生长季节均检测到细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 和真菌 １８Ｓ
ｒＤＮＡ 且均表现出相应的季节性变化规律。 在不同关键时期相同环境中的细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 丰度均显著高于真

菌 １８Ｓ ｒＤＮＡ 丰度（Ｐ ＜ ０．０５）（图 ２）。
溪流和森林土壤中细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 丰度随时间的变化波动不大，但是表现出不同的季节性变化规律。 全

年溪流中 １６Ｓ ｒＤＮＡ 丰度在生长季节前期显著性高于其它时期（Ｐ＜０．０５），雪被消融期显著性最低（Ｐ＜０．０５）；
而森林土壤 １６Ｓ ｒＤＡＮ 丰度在雪被覆盖期比生长季节高，但无显著性差异（Ｐ＞０．０５）。 溪流和森林土壤中真菌

１８Ｓ ｒＤＮＡ 丰度随时间的变化与细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 相似，但波动均不大。 全年溪流中 １８Ｓ ｒＤＮＡ 丰度在生长季节

前期较高，但无显著性差异（Ｐ＞０．０５），雪被消融期最低，也无显著性差异（Ｐ＞０．０５）；森林土壤 １８Ｓ ｒＤＮＡ 丰度

在雪被覆盖期比生长季节高，无显著性差异（Ｐ＞０．０５）。
不同生境或者季节性变化的不同时期，真菌 ／细菌的比例会受到深刻影响（图 ３），真菌 ／细菌比例在溪流

１０３　 １ 期 　 　 　 黄春萍　 等：高寒森林溪流微生物群落结构的季节性变化 　
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图 ２　 溪流和森林土壤微生物 ｒＤＮＡ 丰度

Ｆｉｇ．２　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｔｒｅａｍ ｗａｔｅｒ ａｎｄ ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ｒＤＮＡ

ＯＦ Ｉ：雪被形成初期 Ｉ Ｅａｒｌｙ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｓｎｏｗ ｃｏｖｅｒ；ＦＰ Ｉ：雪被覆盖期 Ｉ Ｐｅａｋ ｏｆ ｓｎｏｗ ｃｏｖｅｒ Ｉ；ＴＰ Ｉ：雪被消融期 Ｉ Ｓｔａｇｅ ｏｆ ｓｎｏｗ ｔｈａｗ Ｉ；ＥＧＰ Ｉ：生长季

前期 Ｉ Ｅａｒｌｙ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｉｏｄ Ｉ；ＬＧＰ Ｉ：生长季后期 Ｉ Ｌａｔｅｒ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｉｏｄ Ｉ；ＯＦ ＩＩ：雪被形成初期 ＩＩ Ｅａｒｌｙ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｓｎｏｗ ｃｏｖｅｒ ＩＩ；ＦＰ ＩＩ：雪被覆盖期 ＩＩ

Ｐｅａｋ ｏｆ ｓｎｏｗ ｃｏｖｅｒ ＩＩ；ＴＰ ＩＩ：雪被消融期 ＩＩ Ｓｔａｇｅ ｏｆ ｓｎｏｗ ｔｈａｗ ＩＩ；ＥＧＰ ＩＩ：生长季前期 ＩＩ Ｅａｒｌｙ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｉｏｄ ＩＩ；ＬＧＰ ＩＩ：生长季后期 ＩＩ Ｌａｔｅｒ ｇｒｏｗｔｈ

ｐｅｒｉｏｄ ＩＩ； 不同小写字母表示差异达 ０．０５ 水平

环境中和森林土壤中的季节性变化特征相似，表现为冬季高于生长季节。 但森林土壤真菌 ／细菌比在各个时

期是溪流真菌 ／细菌比的约 ５—６ 倍。
２．２　 微生物 ＰＣＲ⁃ＤＧＧＥ 指纹图谱分析

为了达到对结果的最佳分析，采用 Ｑｕａｎｔｉｔｙ ｏｎｅ 软件对 ＤＧＧＥ 图谱进行定量分析后，将 ＤＧＧＥ 图转化为

更直观的 Ｃｏｍｐａｒｅ ｌａｎｅ ｉｍａｇｅｓ，即 ＤＧＧＥ 指纹图谱（图 ４）。 从图中可以看出微生物的类群、相对数量及其动态

过程在不同环境的同一关键时期或者相同环境的不同关键时期均存在明显差异，溪流水环境和森林土壤中各

个时期均具有丰富的细菌多样性和真菌多样性。
为了进一步理解这种差异，对溪流和森林土壤细菌和真菌随季节性变化的不同关键时期的群落组成分别
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图 ３　 溪流和森林土壤真菌 １８Ｓ ｒＤＮＡ ／ 细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 比例

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｒａｄｉｏ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ １８Ｓ ｒＤＮＡ ／ ｂａｃｔｅｒｉａｌ １６Ｓ ｒＤＮＡ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｒｅａｍ ｗａｔｅｒ ａｎｄ ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌ

进行了主成分分析（图 ５）。 分析显示，溪流中，雪被形成初期的细菌群落结构与雪被覆盖期相似；并与雪被消

融期和生长季节（包括生长季前期和后期）分别具有明显的差异，而雪被消融期和生长季节之间也具有较大

的差异。 森林土壤中，不同关键时期细菌群落结构之间的差异与溪流中的比较结果相似。 另一方面，溪流中，
冻融时期的真菌群落具有相似的结构，而与生长季前期和后期具有明显的差异。 同时，森林土壤中，生长季前

期和雪被消融期的真菌群落结构与生长季后期、雪被形成初期及雪被覆盖期具有明显差异（图 ５）。
从 ＤＧＧＥ 凝胶中切割分离了优势条带和大部分可见条带，测序分析结果表明：溪流中的细菌类群以红球

菌属（Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ ｓｐ．）为主（条带 Ｓ１６ａ，Ｓ１６ｂ，Ｓ１６ｃ，Ｓ１６ｄ，Ｓ１６ｅ 和 Ｓ１６ｇ）（图 ４），占所测序条带的约 ５０％。 溪

流中的细菌类群在各个时期相对稳定，尽管数量上红球菌属较多，但是在各个时期均稳定且也占据优势地位

的是以条带 Ｓ１６ｆ 为代表的菌群，序列比对结果显示其同源性最高的为不可培养细菌，且同源性仅 ９４％，与其

同源性最近的已鉴定物种为 Ｊａｔｒｏｐｈｉｈａｂｉｔａｎｓ ｓｐ． Ｉ１４Ａ⁃００８１２（登录号：ＫＲ１８４２６２．１）。 与溪流相比，森林土壤细

菌类群则以芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ．）比例相对较高（条带 Ｆ１６ａ，Ｆ１６ｂ，Ｆ１６ｃ，Ｆ１６ｄ，Ｆ１６ｅ 和 Ｆ１６ｆ）（图 ４），占所

测序条带的约 ３０％，溪流水环境中的优势细菌红球菌在森林土壤中仅少量检测到（条带 Ｆ１６ｇ，Ｆ１６ｈ 和 Ｆ１６ｉ）。
溪流中的真菌类群以曲霉属（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｓｐ．） （条带 Ｓ１８ａ，Ｓ１８ｂ 和 Ｓ１８ｃ）和空团菌属（Ｃｅｎｏｃｏｃｃｕｍ ｓｐ．） （条带

Ｓ１８ｄ 和 Ｓ１８ｅ）为主（图 ４），其中空团菌属在各个时期均占据优势地位，且空团菌属的其中一个类群（条带

Ｓ１８ｅ）在溪流各个时期所占比例均较高。 与溪流相比，森林土壤的真菌类群更加丰富，格孢菌属（Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ
ｓｐ．）（条带 Ｆ１８ａ，Ｆ１８ｄ 和 Ｆ１８ｅ）、曲霉属（条带 Ｆ１８ｆ 和 Ｆ１８ｈ）和其他一些子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）的类群（条带

Ｆ１８ｂ，Ｆ１８ｃ 和 Ｆ１８ｇ）在各个时期稳定存在并占据优势地位（图 ４）。
选择 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数（Ｈ）来表征溪流和森林土壤微生物群落结构状态，无论是细菌群落结构

还是真菌群落结构均表现出其独特的季节性变化特征，且两年的特征相似，见表 １。 溪流细菌多样性指数在

各个关键时期均较森林土壤低，而两个环境均表现出相似的季节性变化特征，从雪被形成初期到雪被覆盖期

逐渐降低，进入生长季节后又逐渐增加。 溪流真菌多样性指数在各个关键时期也较森林土壤低，但是季节性

变化特征不同。 溪流真菌多样性指数从雪被形成初期开始降低，而从雪被消融期到生长季节开始升高，在生

长季前期达到全年最高。 而森林土壤真菌多样性指数则表现出较小的波动，从雪被形成初期开始降低，而从

雪被覆盖期到雪被消融期开始升高，并达到全年最高，进入生长季节又开始降低。
２．３　 微生物丰度与环境因子的相关性

采用 ＳＰＳＳ １７．０ 软件对溪流和森林土壤中的微生物丰度与相应的环境因子进行 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析，结
果见表２。溪流细菌丰度与正积温（Ｐ ＝ ０．６３４） 、溶解氧（Ｐ ＝ ０．４７３）和水溶性有机碳（Ｐ ＝ ０．６２１）呈极显著
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图 ４　 溪流和森林土壤微生物 ＤＧＧＥ 指纹图谱

Ｆｉｇ．４　 ＤＧＧＥ ｐｒｏｆｉｌｅ ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｒｅａｍ ｗａｔｅｒ ａｎｄ ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌ
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正相关（Ｐ＜０．０１），与 ｐＨ 值（Ｐ ＝ －０．４４２）呈显著负相关（Ｐ＜０．０５）；溪流中真菌丰度仅与水溶性有机碳（Ｐ ＝
０．３９０）呈显著正相关（Ｐ＜０．０５）。 另一方面，森林土壤细菌丰度与日均温（Ｐ ＝ －０．４８９）和正积温（Ｐ ＝ －０．４０９）
呈极显著负相关（Ｐ＜０．０１），真菌丰度则与水溶性有机碳（Ｐ ＝ －０．４７１）呈极显著负相关（Ｐ＜０．０１）。

图 ５　 溪流和森林土壤微生物群落结构的 ＰＣＡ 分析

Ｆｉｇ．５　 Ｔｈｅ ＰＣＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｒｅａｍ ｗａｔｅｒ ａｎｄ ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌ

３　 讨论

微生物是生态系统的重要生命体，参与生态系统物质循环与能量转换，在不同的生态系统中维持着相应

的生态系统功能及其稳定性［５，１９］。 研究通过以土壤（陆地环境）作为对比，研究了高寒森林溪流（水体环境）
中微生物群落结构的季节性变化动态特征及其与环境因子之间的关系。

与前期在该区域的研究结果一致［６⁃７，２０］，季节性冻融直接影响林下土壤微生物群落结构，表现出冬季比生

长季节更高的微生物丰度和多样性。 但是越来越多关于水生环境中微生物群落结构的研究表明区域性环境

因子具有更显著的作用［２１］。 流动水环境相对土壤的强烈冲刷作用，直接影响其中水体生物的活动［１０］。 与此

同时，高寒森林水生环境还普遍存在微环境气候、水流、水温、冻融等控制了水⁃气界面微环境特征［２２⁃２３］，而且

雪被形成、覆盖和消融以及土壤冻融过程也会直接改变森林溪流水体环境［１４］，这些都会对水体中微生物群落

产生深刻的影响。 本研究显示，空间差异性大且营养物质相对低的溪流中，微生物丰度和多样性指数相对较

低，其中细菌丰度在不同时期表现出显著差异（Ｐ＜０．０５）。 尽管溪流温度波动较土壤温度波动小，但是温度也

能支配微生物的数量、分布和活性［１０⁃１１，２４］。 本研究发现细菌丰度波动在溪流中比在土壤中大，而真菌丰度波

５０３　 １ 期 　 　 　 黄春萍　 等：高寒森林溪流微生物群落结构的季节性变化 　
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动在溪流和土壤中相差不大。 这也说明了在不同生境中温度及其波动范围可能引起微生物类群的不同响应，
反映了细菌比真菌更易受到温度影响的特点［２５］，尤其是在冷水水域［１０］。

表 １　 溪流和森林土壤微生物群落 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｉｅｎｅｒ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｒｅａｍ ｗａｔｅｒ ａｎｄ ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌ
采样时期

Ｓａｍｐｌｉｎｇ Ｔｉｍｅ
溪流 Ｓｔｒｅａｍ ｗａｔｅｒ 森林土壤 Ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌ 溪流 Ｓｔｒｅａｍ ｗａｔｅｒ 森林土壤 Ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ 真菌 Ｆｕｎｇｉ
ＯＦ Ｉ １．５８ ２．８８ １．９０ ２．４７
ＦＰ Ｉ １．４５ ２．８２ １．４２ ２．４０
ＴＰ Ｉ １．６７ ２．２１ １．４９ ２．５１
ＥＧＰ Ｉ １．７３ ２．９３ １．８６ ２．４３
ＬＧＰ Ｉ １．３３ ２．６２ １．７２ ２．５０
ＯＦ ＩＩ １．５５ ２．８７ １．５１ ２．５８
ＦＰ ＩＩ １．４１ ２．６７ １．４２ ２．３５
ＴＰ ＩＩ １．７７ ２．１５ １．３６ ２．５５
ＥＧＰ ＩＩ ２．１８ ２．４４ ２．０５ ２．４８
ＬＧＰ ＩＩ １．５５ ２．４６ １．９０ ２．３５

　 　 ＯＦ Ｉ：雪被形成初期 Ｉ Ｅａｒｌｙ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｓｎｏｗ ｃｏｖｅｒ；ＦＰ Ｉ：雪被覆盖期 Ｉ Ｐｅａｋ ｏｆ ｓｎｏｗ ｃｏｖｅｒ Ｉ；ＴＰ Ｉ：雪被消融期 Ｉ Ｓｔａｇｅ ｏｆ ｓｎｏｗ ｔｈａｗ Ｉ；ＥＧＰ Ｉ：生长季

前期 Ｉ Ｅａｒｌｙ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｉｏｄ Ｉ；ＬＧＰ Ｉ：生长季后期 Ｉ Ｌａｔｅｒ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｉｏｄ Ｉ；ＯＦ ＩＩ：雪被形成初期 ＩＩ Ｅａｒｌｙ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｓｎｏｗ ｃｏｖｅｒ ＩＩ；ＦＰ ＩＩ：雪被覆盖期 ＩＩ Ｐｅａｋ

ｏｆ ｓｎｏｗ ｃｏｖｅｒ ＩＩ；ＴＰ ＩＩ：雪被消融期 ＩＩ Ｓｔａｇｅ ｏｆ ｓｎｏｗ ｔｈａｗ ＩＩ；ＥＧＰ ＩＩ：生长季前期 ＩＩ Ｅａｒｌｙ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｉｏｄ ＩＩ；ＬＧＰ ＩＩ：生长季后期 ＩＩ Ｌａｔｅｒ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｉｏｄ ＩＩ

表 ２　 微生物多样性与环境因子之间的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｅａｒｓｏｎ′ｓ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｒｅａｍ ａｎｄ ｔｈｅ ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌ

环境因子
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｖａｒｉａｂｌｅｓ

溪流 Ｓｔｒｅａｍ Ｗａｔｅｒ 森林土壤 Ｆｏｒｅｓｔ Ｓｏｉｌ

细菌丰度
Ｂａｃｔｅｒｉａｌ Ａｂｕｎｄａｎｃｅ

真菌丰度
Ｆｕｎｇａｌ Ａｂｕｎｄａｎｃｅ

细菌丰度
Ｂａｃｔｅｒｉａｌ Ａｂｕｎｄａｎｃｅ

真菌丰度
Ｆｕｎｇａｌ Ａｂｕｎｄａｎｃｅ

日均温 Ｄａｉｌｙ Ｍｅａｎ Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ０．３１１ ０．１８４ ０．４８９∗∗ －０．２０７

正积温 Ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ Ｐｏｓｉｔｉｖｅ Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ０．６３４∗∗ ０．２８９ ０．４０９∗∗ ０．０６１

负积温 Ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａ ａ －０．３８９∗ －０．２６２

ｐＨ －０．４４２∗ －０．２１６ ０．２２５ －０．００５

水溶性有机碳 Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ Ｏｒｇａｎｉｃ Ｃａｒｂｏｎ ０．６２１∗∗ ０．３９０∗ ０．２８３ －０．４７１∗∗

流速 Ｆｌｏｗ Ｖｅｌｏｃｉｔｙ ０．２６８ －０．０４２ ／ ／

溶解氧 Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ Ｏｘｙｇｅｎ ０．４７３∗∗ ０．０９７ ／ ／

电导率 Ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ －０．３１７ －０．３５１ ／ ／

　 　 ∗ 表示显著相关 （Ｐ ＜ ０．０５）， ∗∗， 表示极显著相关 （Ｐ ＜ ０．０１）； ａ 因为溪流凋落叶中负积温在各个时期均为 ０，因此变量为常量，无法

计算

已有研究表明微生物的生长与可溶性有机碳密切相关［２６］。 季节性变化过程中，随着冬季冻融循环温度

降低，溪流水中可溶性有机碳浓度降低，微生物丰度随之降低；而随着生长季节的到来，温度升高，可溶性有机

碳浓度升高，微生物丰度也升高。 这与大量水生生境中有关微生物生物量或丰度变化的研究结果一致。 相关

性分析也表明细菌和真菌丰度与可溶性有机碳存在极显著或显著的正相关性（表 ２，Ｐ ＜ ０．０１ 或 Ｐ ＜ ０．０５）。
同时，细菌和真菌形态、生长策略以及生态位的差异可能导致了细菌和真菌对养分动态的响应存在差异，这些

差异将引起其群落结构的动态变化差异，再加上真菌较细菌更可能具有更高的碳固定能力［２７］，因此无论水生

环境还是陆生环境冬季较生长季节高的真菌 ／细菌比例对冬季生态系统碳氮周转具有非常重要的意义。
除了温度和可溶性有机碳，ｐＨ 值、光照和水流，以及溶解氧等其他营养物质都会深刻影响溪流水环境中

的微生物活性、群落结构及其组成［８⁃１０］。 本研究通过分析优势类群发现，红球菌属在溪流环境中占显著的优

势地位，随着季节性变化，溪水中含氧量发生改变，好气性的红球菌类群及其相对的比例在含氧量高的生长季

节更高，并且各个时期变化较大。 而森林土壤中，红球菌属的种类和数量均较溪流中低，这可能是由于森林土

壤更容易受到季节性变化的深刻影响，而导致更耐极端环境的芽孢杆菌迅速占据优势地位，这一特点尤其表

现在土壤冻融循环频繁，温度较低的冬季。 另一方面，分析真菌优势类群结果表明，与真菌类群丰富的森林土
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壤相比，溪流真菌优势类群明显较少。 相对于细菌，真菌途径为慢周转方式，偏好低营养和难分解的高碳氮比

的有机物，底物循环时间相对较长［２８⁃２９］，因此，溪流中真菌群落结构相比细菌或者土壤中的真菌更容易受到

营养物质相对贫瘠的溪流区域性环境因子的深刻影响，因此也表现出全年较大的多样性指数波动。

４　 结论

高寒森林溪流微生物丰度和多样性均较低，并表现出明显的季节性变化特征，且冬季较生长季节具有更

高的真菌 ／细菌比，细菌和真菌优势类群的比例均随季节性变化发生改变。 季节性变化和冬季冻融循环对溪

流环境中的微生物群落结构和多样性均产生不同程度的影响，期间，温度、ｐＨ、水溶性有机碳和溶解氧等环境

因子对微生物结构和多样性变化具有重要作用。 本研究为深入研究高寒森林水体和土壤生态过程及其季节

转换提供了一定的基础资料和理论依据。

参考文献（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）：

［ １ ］　 Ｓａｌｅｓ Ｍ Ａ， Ｇｏｎçａｌｖｅｓ Ｊｒ Ｊ Ｆ， Ｄａｈｏｒａ Ｊ Ｓ， Ｍｅｄｅｉｒｏｓ Ａ Ｏ． Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｌｅａｆ ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ａ ｈｅａｄｗａｔｅｒ ｓｔｒｅａｍ ｉｎ ｔｈｅ Ｂｒａｚｉｌｉａｎ

Ｃｅｒｒａｄｏ： ａ １⁃ｙｅａｒ ｓｔｕｄｙ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１５， ６９（１）： ８４⁃９４．

［ ２ ］ 　 Ｙｕｅ Ｋ， Ｙａｎｇ Ｗ Ｑ， Ｐｅｎｇ Ｃ Ｈ， Ｐｅｎｇ Ｙ， Ｚｈａｎｇ Ｃ， Ｈｕａｎｇ Ｃ Ｐ， Ｔａｎ Ｙ， Ｗｕ Ｆ Ｚ． Ｆｏｌｉａｒ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ａｎ ａｌｐｉｎｅ ｆｏｒｅｓｔ ｍｅｔａ⁃ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｏｎ

ｔｈｅ ｅａｓｔｅｒｎ Ｔｉｂｅｔａｎ Ｐｌａｔｅａｕ． Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２０１６， ５６６⁃５６７： ２７９⁃２８７．

［ ３ ］ 　 刘世荣， 温远光， 蔡道雄， 朱宏光， 黄雪蔓， 李晓琼． 气候变化对森林的影响与多尺度适应性管理研究进展． 广西科学， ２０１４， ２１（５）：

４１９⁃４３５．

［ ４ ］ 　 Ｗｕ Ｆ Ｚ， Ｐｅｎｇ Ｃ Ｈ， Ｚｈｕ Ｊ Ｘ， Ｚｈａｎｇ Ｊ， Ｔａｎ Ｂ， Ｙａｎｇ Ｗ Ｑ． Ｉｍｐａｃｔ ｏｆ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｆｒｅｅｚｉｎｇ ａｎｄ ｔｈａｗｉｎｇ ｏｎ ｆｏｌｉａｒ ｌｉｔｔｅｒ ｃａｒｂｏｎ ｒｅｌｅａｓｅ ｉｎ ａｌｐｉｎｅ ／

ｓｕｂａｌｐｉｎｅ ｆｏｒｅｓｔｓ ａｌｏｎｇ ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ ｅａｓｔｅｒｎ Ｔｉｂｅｔａｎ Ｐｌａｔｅａｕ． Ｂｉｏｇｅｏｓｃｉｅｎｃｅｓ Ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎｓ， ２０１４， １１（６）： ９５３９⁃９５６４．

［ ５ ］ 　 Ｓｈａｒｍａ Ｓ Ｋ， Ｒａｍｅｓｈ Ａ， Ｓｈａｒｍａ Ｍ Ｐ， Ｊｏｓｈｉ Ｏ Ｐ， Ｇｏｖａｅｒｔｓ Ｂ， Ｓｔｅｅｎｗｅｒｔｈ Ｋ Ｌ， Ｋａｒｌｅｎ Ｄ Ｌ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｓ

ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ ｆｏｒ ｅｖａｌｕａｔｉｎｇ ｓｏｉｌ ｑｕａｌｉｔｙ ／ ／ Ｌｉｃｈｔｆｏｕｓｅ Ｅ， ｅｄ． Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｂｉｏｆｕｅｌｓ， Ａｇｒｏｆｏｒｅｓｔｒｙ ａｎｄ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ． Ｎｅｔｈｅｒｌａｎｄｓ： Ｓｐｒｉｎｇｅｒ，

２０１１： ３１７⁃３５８．

［ ６ ］ 　 刘利， 吴福忠， 杨万勤， 王奥， 谭波， 余胜． 季节性冻结初期川西亚高山 ／ 高山森林土壤细菌多样性． 生态学报， ２０１０， ３０（ ２０）：

５６８７⁃５６９４．

［ ７ ］ 　 张丽， 杨万勤， 吴福忠， 徐振锋， 谭波， 刘洋， 王奥， 何伟． 川西亚高山 ／ 高山森林土壤微生物对季节性冻融的响应． 应用与环境生物学

报， ２０１５， ２１（３）： ５０５⁃５１１．

［ ８ ］ 　 Ｋｅｕｓｋａｍｐ Ｊ Ａ， Ｈｅｆｔｉｎｇ Ｍ Ｍ， Ｄｉｎｇｅｍａｎｓ Ｂ Ｊ Ｊ， Ｖｅｒｈｏｅｖｅｎ Ｊ Ｔ Ａ， Ｆｅｌｌｅｒ Ｉ Ｃ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｏｎ ｍａｎｇｒｏｖｅ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ．

Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２０１５， ５０８： ４０２⁃４１０．

［ ９ ］ 　 Ｊｅｎｋｉｎｓ Ｇ Ｂ， Ｗｏｏｄｗａｒｄ Ｇ， Ｈｉｌｄｒｅｗ Ａ Ｇ． Ｌｏｎｇ⁃ｔｅｒｍ ａｍｅｌｉｏｒａｔｉｏｎ ｏｆ ａｃｉｄｉｔｙ ａｃｃｅｌｅｒａｔｅｓ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｈｅａｄｗａｔｅｒ ｓｔｒｅａｍｓ． Ｇｌｏｂａｌ Ｃｈａｎｇｅ

Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１３， １９（４）： １１００⁃１１０６．

［１０］ 　 Ｔａｙｌｏｒ Ｂ Ｒ， Ｃｈａｕｖｅｔ Ｅ Ｅ． Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｓｈｒｅｄｄｅｒｓ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｏｎ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｌｏｎｇ ａ ｒｉｖｅｒ ａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｇｒａｄｉｅｎｔ． Ｈｙｄｒｏｂｉｏｌｏｇｉａ，

２０１４， ７２１（１）： ２３９⁃２５０．

［１１］ 　 Ｚｈｏｕ Ｙ， Ｃｌａｒｋ Ｍ， Ｓｕ Ｊ Ｑ， Ｘｉａｏ Ｃ Ｗ． Ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｒｅｅ Ｋｏｒｅａｎ ｐｉｎｅ （Ｐｉｎｕｓ ｋｏｒａｉｅｎｓｉｓ）

ｆｏｒｅｓｔｓ ａｌｏｎｇ ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｇｒａｄｉｅｎｔ． Ｐｌａｎｔ ａｎｄ Ｓｏｉｌ， ２０１５， ３８６（１ ／ ２）： １７１⁃１８３．

［１２］ 　 Ｇｒａçａ Ｍ Ａ Ｓ， Ｆｅｒｒｅｉｒａ Ｖ， Ｃａｎｈｏｔｏ Ｃ， Ｅｎｃａｌａｄａ Ａ Ｃ， Ｇｕｅｒｒｅｒｏ⁃Ｂｏｌａñｏ Ｆ， Ｗａｎｔｚｅｎ Ｋ Ｍ， Ｂｏｙｅｒｏ Ｌ． Ａ ｃｏｎｃｅｐｔｕａｌ ｍｏｄｅｌ ｏｆ ｌｉｔｔｅｒ ｂｒｅａｋｄｏｗｎ ｉｎ ｌｏｗ

ｏｒｄｅｒ ｓｔｒｅａｍｓ． Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ Ｈｙｄｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１５， １００（１）： １⁃１２．

［１３］ 　 吴宁， 刘庆． 山地退化生态系统的恢复与重建———理论与岷江上游的实践． 成都： 四川科学技术出版社， ２００７．

［１４］ 　 张川， 杨万勤， 岳楷， 黄春萍， 彭艳， 吴福忠． 高山森林溪流冬季不同时期凋落物分解中水溶性氮和磷的动态特征． 应用生态学报，

２０１５， ２６（６）： １６０１⁃１６０８．

［１５］ 　 岳楷， 杨万勤， 彭艳， 黄春萍， 张川， 吴福忠． 高寒森林溪流对凋落叶分解过程中木质素降解的影响． 植物生态学报， ２０１６， ４０（９）：

８９３⁃９０１．

［１６］ 　 Ｂａｋｋｅ Ｉ， Ｄｅ Ｓｃｈｒｙｖｅｒ Ｐ， Ｂｏｏｎ Ｎ， Ｖａｄｓｔｅｉｎ Ｏ． ＰＣＲ⁃ｂａｓｅｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｆ Ｂａｃｔｅｒｉａ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｏｒｇａｎｉｓｍｓ： ａ ｓｉｍｐｌｅ

ＰＣＲ ｓｔｒａｔｅｇｙ ｔｏ ａｖｏｉｄ ｃｏ⁃ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ＤＮＡ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｍｅｔｈｏｄｓ， ２０１１， ８４（２）： ３４９⁃３５１．

［１７］ 　 Ｓａｎｄｈｕ Ｇ Ｓ， Ｋｌｉｎｅ Ｂ Ｃ， Ｓｔｏｃｋｍａｎ Ｌ， Ｒｏｂｅｒｔｓ Ｇ Ｄ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｒｏｂｅｓ ｆｏｒ ｄｉａｇｎｏｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｃｌｉｎｉｃａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， １９９５， ３３

（１１）： ２９１３⁃２９１９．

［１８］ 　 Ｒａｄｏｊｋｏｖｉｃ Ｄ， Ｋｕšｉｃ Ｊ． Ｓｉｌｖｅｒ ｓｔａｉｎｉｎｇ ｏｆ ｄｅｎａｔｕｒｉｎｇ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｇｅｌｓ． Ｃｌｉｎｉｃａｌ Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０００， ４６（６）： ８８３⁃８８４．

７０３　 １ 期 　 　 　 黄春萍　 等：高寒森林溪流微生物群落结构的季节性变化 　



htt
p:/

/w
ww.ec

olo
gic

a.c
n

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

［１９］　 曹鹏， 贺纪正． 微生物生态学理论框架． 生态学报， ２０１５， ３５（２２）： ７２６３⁃７２７３．

［２０］ 　 Ｚｈａｎｇ Ｌ， Ｗａｎｇ Ａ， Ｙａｎｇ Ｗ Ｑ， Ｘｕ Ｚ Ｆ， Ｗｕ Ｆ Ｚ， Ｔａｎ Ｂ， Ｌｉｕ Ｙ， Ｃｈｅｎ Ｌ Ｈ． Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｖａｒｙ ｗｉｔｈ ａｌｔｉｔｕｄｅ

ａｎｄ ｓｅａｓｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ｆｏｒｅｓｔｓ， Ｃｈｉｎａ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｏｉｌｓ ａｎｄ Ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ， ２０１６， ６： ６⁃１１．

［２１］ 　 Ｈｏｂａｒａ Ｓ， Ｏｓｏｎｏ Ｔ， Ｈｉｒｏｓｅ Ｄ， Ｎｏｒｏ Ｋ， Ｈｉｒｏｔａ Ｍ， Ｂｅｎｎｅｒ Ｒ． Ｔｈｅ ｒｏｌｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ．

Ｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１４， １１８（１ ／ ３）： ４７１⁃４８６．

［２２］ 　 Ｈｅｎｒｙ Ｈ Ａ Ｌ． Ｃｌｉｍａｔｅ ｃｈａｎｇｅ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆｒｅｅｚｉｎｇ ｄｙｎａｍｉｃｓ： ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ ｔｒｅｎｄｓ ａｎｄ ｐｒｏｊｅｃｔｅｄ ｃｈａｎｇｅｓ． Ｃｌｉｍａｔｉｃ Ｃｈａｎｇｅ， ２００８， ８７（３ ／ ４）： ４２１⁃４３４．

［２３］ 　 Ｂｒｕｄｅｒ Ａ， Ｓｃｈｉｎｄｌｅｒ Ｍ Ｈ， Ｍｏｒｅｔｔｉ Ｍ Ｓ， Ｇｅｓｓｎｅｒ Ｍ Ｏ． Ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ａ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ａｎｄ ａ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｓｔｒｅａｍ： ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｍｉｘｉｎｇ ｌｉｔｔｅｒ

ｑｕａｌｉｔｙ ａｎｄ ｓｈｒｅｄｄｅｒｓ． Ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１４， ５９（３）： ４３８⁃４４９．

［２４］ 　 Ｇａｒｃíａ⁃Ｐａｌａｃｉｏｓ Ｐ， Ｐｒｉｅｔｏ Ｉ， Ｏｕｒｃｉｖａｌ Ｊ Ｍ， Ｈäｔｔｅｎｓｃｈｗｉｌｅｒ Ｓ． Ｄｉｓｅｎｔａｎｇｌｉｎｇ ｔｈｅ ｌｉｔｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｔｏ ｌｅａｆ ａｎｄ ｆｉｎｅ ｒｏｏｔ

ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ｒｅｄｕｃｅｄ ｒａｉｎｆａｌｌ． Ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ， ２０１６， １９（３）： ４９０⁃５０３．

［２５］ 　 Ｐéｒｅｚ Ｊ， Ｇａｌáｎ Ｊ， Ｄｅｓｃａｌｓ Ｅ， Ｐｏｚｏ Ｊ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｉｎｏｃｕｌａ ａｎｄ ｈａｂｉｔａｔ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｏｎ ａｌｄｅｒ ａｎｄ ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｓｔｒｅａｍｓ ｏｆ

ｎｏｒｔｈｅｒｎ Ｓｐａｉｎ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１４， ６７（２）： ２４５⁃２５５．

［２６］ 　 Ｂｅｒｇｇｒｅｎ Ｍ， Ｌａｕｄｏｎ Ｈ， Ｊａｎｓｓｏｎ Ｍ． Ｈｙｄｒｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｓｕｐｐｏｒｔ ｆｏｒ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｒｏｗｔｈ ｉｎ ｂｏｒｅａｌ ｈｅａｄｗａｔｅｒ ｓｔｒｅａｍｓ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２００９， ５７（１）： １７０⁃１７８．

［２７］ 　 Ｓｉｘ Ｊ， Ｂｏｓｓｕｙｔ Ｈ， Ｄｅｇｒｙｚｅ Ｓ， Ｄｅｎｅｆ Ｋ． Ａ ｈｉｓｔｏｒｙ ｏｆ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｔｈｅ ｌｉｎｋ ｂｅｔｗｅｅｎ （ｍｉｃｒｏ） ａｇｇｒｅｇａｔｅｓ， ｓｏｉｌ ｂｉｏｔａ， ａｎｄ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｄｙｎａｍｉｃｓ．

Ｓｏｉｌ ａｎｄ Ｔｉｌｌａｇｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２００４， ７９（１）： ７⁃３１．

［２８］ 　 韩世忠， 高人， 李爱萍， 马红亮， 尹云锋， 司友涛， 陈仕东， 郑群瑞． 中亚热带地区两种森林植被类型土壤微生物群落结构． 应用生态学

报， ２０１５， ２６（７）： ２１５１⁃２１５８．

［２９］ 　 Ｂｌａｇｏｄａｔｓｋａｙａ Ｅ Ｖ， Ａｎｄｅｒｓｏｎ Ｔ Ｈ． Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｐＨ ａｎｄ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｎ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ⁃ｔｏ⁃ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒａｔｉｏ ａｎｄ ｑＣＯ２ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

ｉｎ ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌｓ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， １９９８， ３０（１０ ／ １１）： １２６９⁃１２７４．

８０３ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　


