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不同放牧与围封高寒灌丛草地土壤微生物群落结构
ＰＬＦＡ 分析

韦应莉１，曹文侠１，∗，李建宏１，张爱梅２，李小龙１，马周文
１ 甘肃农业大学草业学院，草业生态系统教育部重点实验室，兰州　 ７３００７０

２ 西北师范大学生命科学学院，兰州　 ７３００７０

摘要：土壤微生物群落可以指示土壤质量变化，是土壤生态系统变化的预警及敏感指标。 采用磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）分析方法研

究了高寒杜鹃灌丛草地不同强度放牧及围封后，土壤微生物群落结构特征的变化规律和响应。 结果显示，高寒杜鹃灌丛草地土

壤总 ＰＬＦＡ 量、细菌生物量、真菌生物量和放线菌生物量均随着放牧强度的增大而显著降低（Ｐ＜０．０５）。 重牧灌丛草地，围封后

的土壤总 ＰＬＦＡ 量、细菌生物量、放线菌生物量、Ｇ＋ ／ Ｇ－和压力指数显著高于放牧处理，而细菌 ／真菌比显著低于放牧处理；中牧

灌丛草地，围封后的土壤总 ＰＬＦＡ 量、细菌生物量、细菌 ／真菌比显著高于放牧处理，而真菌生物量和压力指数显著低于放牧处

理；轻牧灌丛草地，围封处理的土壤各生物量和生物量比值与放牧处理无显著差异。 ＰＬＦＡ 主成分分析表明：主成分一（ＰＣ１）主
要包括 １４：０、１５：０、１０Ｍｅ１６：０ 和 １８：１ω９ｃ 等直链饱和脂肪酸和单不饱和脂肪酸，占 ＰＣ１ 的 ５３．６８％；主成分二（ＰＣ２）主要包括由

ｉ１６：０、１６：１ω７ｃ、ｉ１７：０、ｃｙ１７：０、１７：０、１８：１ω９ｔ、１８：０ 和 ｃｙ１９：０ 等支链饱和脂肪酸和环丙烷脂肪酸组成，占 ＰＣ２ 的 ５１．３４％；各处

理样地土壤微生物群落结构相似；围封处理的响应程度大于放牧处理。 相关性分析表明，土壤总 ＰＬＦＡ 量、细菌生物量、真菌生

物量和放线菌生物量与土壤有机碳、全氮均呈极显著正相关，细菌 ／真菌比值与土壤有机碳、全氮呈极显著负相关。 以上表明过

度放牧降低了高寒灌丛草地土壤微生物活性，显著降低了土壤微生物生物量，适度放牧和围封可维持土壤微生物群落结构的稳

定，围封有利于过度放牧草地土壤微生物的恢复。
关键词：放牧；围封；土壤微生物群落结构；磷脂脂肪酸
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土壤微生物是微生物界的重要成员，对土壤肥力的形成和转化起着积极作用。 土壤微生物作为生态系统

能量流动与物质循环的重要角色，受土壤环境和地上生物量的影响，对预测土壤有机质乃至土壤环境的变化

过程敏感［１］。 土壤微生物群落结构和功能的改变，可以进一步反映外界环境的变化，对于土壤生态环境的动

态监测具有重要的指示作用［２⁃５］。 由于土壤微生物的数量巨大，组成极为复杂，用传统的土壤微生物研究方

法往往会低估土壤微生物真实状况，给准确了解微生物群落结构带来困难［６］。 磷脂脂肪酸（ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ
ａｃｉｄｓ，ＰＬＦＡ）是活体微生物细胞膜恒定组分，它对环境因素比较敏感、能在生物体外迅速降解，因此特定菌群

ＰＬＦＡ 数量改变可反映原位土壤真菌、细菌活体生物量与菌群结构［７］。 磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）法具有对试验条

件要求低、测试功能多和稳定性好等优点［８］，被广泛应用于微生物动态检测中。 王曙光等［９］主要对磷脂脂肪

酸（ＰＬＦＡ）方法在土壤微生物分析中的应用做一剖析。 颜慧等［１０］ 将常用的研究微生物多样性的几种方法进

行了比较，通过一些实例证明 ＰＬＦＡ 方法的特色或独到之处。
放牧是人类利用草地资源的主要方式，而不合理的放牧将使草地植被退化，导致土壤养分循环恶

化［１１⁃１２］。 另外，不同强度放牧不仅对土壤微生物各类群数量产生影响，还影响微生物类群的组成［１３］。 围封作

为退化草地生态系统恢复的重要手段，其对土壤微生物多样性及群落结构变化的影响逐渐成为近年来研究的

热点之一。 李春莉等［１４］研究发现，适度的放牧使壤微生物数量增加，而不放牧和过度放牧不利于土壤微生物

的生长。 张成霞和南志标［１５］对不同放牧强度下陇东天然草地土壤微生物三大类群的动态特征研究表明，围
栏封育和适度放牧均有助于土壤微生物的恢复，使草地土壤微生物的数量增加，但过度放牧降低了土壤微生

物的活性，导致微生物数量下降。 祁连山作为青藏高原和北部内陆荒漠地区重要的分水岭，地处青藏、蒙新、
黄土三大高原交汇地带，形成了独具特色的生物多样性和成土条件［１６］。 高寒杜鹃灌丛草地作为东祁连山主

要地带性植被之一，其生态系统脆弱，退化程度日益加重，且恢复周期长［１７］。 放牧对高寒灌丛草地产生的影

响如何，过度放牧后的围封恢复在土壤微生物方面有何响应并不清楚。 本研究以高寒杜鹃灌丛草地为研究对

象，旨在探讨不同强度放牧和围封对高寒灌丛草地土壤微生物群落及其结构特征的影响，从而揭示了微生物

对灌丛草地围封和放牧后的变化规律和响应，为祁连山高寒杜鹃灌丛草地的合理利用提供有效措施和理论

支撑。

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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１　 材料与方法

１．１　 研究区自然概况

　 　 试验地选在青藏髙原东部的天祝县金强河地区（３７°１１′ Ｎ，１０２°４７′ Ｅ），平均海拔 ３２００ ｍ，年均温－０．１℃，
最冷月（１ 月）平均气温为－１８．３℃，最热月（７ 月）平均气温为 １２．７℃；≥０℃和≥１０℃的年积温分别为 １５８１℃
和 １０２６℃；年降水量 ４１６ ｍｍ，多为地形雨（其中 ６６％集中在 ７—９ 月）；年蒸发量 １５９２ ｍｍ。 无绝对无霜期，每
年 ５ 月下旬植被进入返青期，１０ 月上旬枯黄，生长季长 １２０—ｌ４０ ｄ。 土壤为高山灌丛草甸土，显微碱性，土层

较薄，为 ４０—８０ ｃｍ。 植被分布受地形特征和气候差异等因素的影响，垂直分异明显，沿海拔梯度向上依次分

布着珠芽蓼草甸、金露梅灌丛、杜鹃灌丛等。 试验设在杜鹃灌丛草地，坡向西北。 灌下生长着以问荆

（Ｅｑｕｉｓｅｔｕｍ ａｒｖｅｎｓｅ）、珠芽蓼（Ｐｏｌｙｇｏｎｕｍ ｖｉｖｉｐａｒｕｍ）、嵩草（Ｋｏｂｒｅｓｉａ ｓｐｐ．）、苔草（Ｃａｒｅｘ ｓｐｐ．）等为优势种的草层

植物。
１．２　 样地设置与样品采集

２０１４ 年 ６ 月，选取坡向和海拔一致围栏高寒杜鹃灌丛草地作为研究样地，以相邻禁牧杜鹃灌丛为未放牧

利用的参照草地，根据农业部放牧利用草地退化分级标准，综合考虑灌下可饲用草本植物利用率、可饲用灌木

被采食率，灌丛地境土壤基况及家畜践踏程度［１８］，将样地划分为：重度放牧（ＨＧ）、中度放牧（ＭＧ）、轻度放牧

（ＬＧ）。 分别在不同放牧强度灌丛草地内沿海拔方向各设置 ３ 个 １００ ｍ×３０ ｍ 的围栏，共 ９ 个围栏，实施全年

禁牧，作为恢复样地，继续观测，以围栏外的自由放牧围封灌丛草地为对照，放牧家畜为藏羊、牦牛。
土壤样品于 ２０１６ 年 ８ 月中旬采集，鉴于围封时间较短，而且草地土壤中微生物数量的垂直分布一般是上

层大于下层［１９］，本试验取 ０—１０ ｃｍ 土壤，按照 Ｓ 型曲线选择 ４０ 个点，去除表面植被，用直径为 ３．５ ｃｍ 的土钻

取样，最后将 ４０ 份土样混匀过筛，去除根系和土壤入侵物，采用“四分法”选取 １ ｋｇ 土样冷藏带回实验室保存

于－７０ ℃超低温冰箱，用于测定土壤微生物 ＰＬＦＡ 分析；一份带回实验室风干，用于测定土壤有机质和全氮。
１．３　 测定方法

１．３．１　 ＰＬＦＡ 的测定

土壤中脂肪酸的提取和检测主要分为 ４ 步：提取、分离、酯化、ＧＣ－ＭＳ 分析［１⁃ ２］。
主要试剂：３７ 种脂肪酸混标（ＦＡＭＥ）（Ｓｕｐｅｌｃｏ，ＵＳＡ）和 ２６ 种脂肪酸混标（ＢＡＭＥ）（Ｓｕｐｅｌｃｏ，ＵＳＡ）。

１．３．２　 土壤有机质和全氮分别采用重铬酸钾－外加热法和半微量凯氏法。
１．３．３　 数据分析

脂肪酸采用 Ｆｒｏｓｔｅｇåｒｄ 方法命名［２０］。 ＰＬＦＡ 可以作为微生物生物量和群落结构变化的生物标记分

子［２０ －２１］。 根据已有的研究结果，指示特定微生物的 ＰＬＦＡ 生物标记物如下表（表 １）。 微生物生物量用各

ＰＬＦＡ 含量加和表示［２５］，另外，常用一些相关生理比值来分析磷脂脂肪酸（ ＰＬＦＡ）数据，如（ ｃｙｃ１７：０ ＋ｃｙｃ
１９：０） ／ （１６：１ω７ｃ＋１８：１ω７ｃ）表示压力指数［２６］、细菌 ／真菌、革兰氏阳性菌 ／革兰氏阴性菌（Ｇ＋ ／ Ｇ－）。 用 ＳＰＳＳ
１９．０ 对试验数据进行方差分析、差异显著性比较（α＝ ０．０５）、主成分分析和相关性分析；采用 Ｅｘｃｅｌ 作图。

表 １　 不同微生物种群的磷脂脂肪酸标记

Ｔａｂｌｅ １　 ＰＬＦＡ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
微生物类型 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐ 磷脂脂肪酸标记 Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄｓ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ ｓｉｇｎａｔｕｒｅｓ 文献 Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ １４：０，ｉ１５：０，ａ１５：０，１５：０，１６：０，ｉ１６：０，ｉ１７：０，１６：１ω７ｃ，ｃｙ１７：０，
１７：０，１８：０，ｃｙ１９：０，２０：０ ［２１］

革兰氏阳性菌 Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉ１５：０，ａ１５：０，ｉ１６：０，ｉ１７：０ ［２２］

革兰氏阴性菌 Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ １６：１ω７ｃ，ｃｙ１７：０，ｃｙ１９：０ ［２１］

放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ １０Ｍｅ１６：０，１０Ｍｅ１８：０ ［２３］

真菌 Ｆｕｎｇｉ １８：１ω９ｃ，１８：１ω９ｔ，１８：２ω６，９ ［２４］

３　 １３ 期 　 　 　 韦应莉　 等：不同放牧与围封高寒灌丛草地土壤微生物群落结构 ＰＬＦＡ 分析 　
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２　 结果与分析

２．１　 不同强度放牧和围封对高寒杜鹃灌丛草地土壤有机碳、全氮含量的影响

方差分析结果表明（表 ２），高寒杜鹃灌丛草地土壤有机碳和全氮含量随着放牧强度的增强而降低，且差

异显著（Ｐ＜０．０５）。 ＬＧ 灌丛草地土壤有机碳含量比 ＭＧ 高 ４４．０％左右，全氮含量比 ＭＧ 高 ２５．０％左右；ＭＧ 灌

丛草地土壤有机碳比 ＨＧ 高 ３８．０％左右，全氮含量比 ＨＧ 高 ２２％左右。 各个放牧强度下围封处理后的土壤有

机碳和全氮含量略高于放牧处理，但均未达到显著水平。

表 ２　 不同放牧强度下土壤有机碳、全氮含量（ｇ ／ ｋｇ）

Ｔａｂｌｅ ２　 ｏｒｇａｎｉｃ⁃Ｃ ａｎｄ Ｔｏｔａｌ⁃Ｎ ｏｎ ｓｏｉｌｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｚｉｎｇｉｎｔｅｎｓｉｔｙ（ｇ ／ ｋｇ）

项目 Ｉｔｅｍｓ
轻牧 Ｌｉｇｈｔ ｇｒａｚｉｎｇ（ＬＧ） 中牧 Ｍｏｄｅｒａｔｅ ｇｒａｚｉｎｇ（ＭＧ） 重牧 Ｈｅａｖｙ ｇｒａｚｉｎｇ（ＨＧ）

放牧 Ｇｒａｚｉｎｇ 围封 Ｆｅｎｃｅｄ 放牧 Ｇｒａｚｉｎｇ 围封 Ｆｅｎｃｅｄ 放牧 Ｇｒａｚｉｎｇ 围封 Ｆｅｎｃｅｄ

有机碳 Ｏｒｇａｎｉｃ⁃Ｃ ８２．５６±０．４０ａ ８３．４８±０．７５ａ ５７．１７±０．５４ｂ ５８．１４±ｏ．４２ｂ ４１．３１±０．６９ｃ ４１．５５±０．０．６７ｃ

全氮 Ｔｏｔａｌ⁃Ｎ ５．３７±０．２７ａ ５．７０±０．１０ａ ４．３１±０．２７ｂ ４．４６±０．１８ｂ ３．４５±０．１３ｃ ３．６９±０．０９ｃ

　 　 注：同行不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）。

２．２　 不同强度放牧和围封对高寒杜鹃灌丛草地土壤磷脂脂肪酸数量的影响

如图 １，各个样地均检测出 １８ 种脂肪酸（１４：０，ｉ１５：０，ａ１５：０，１５：０，１６：０，ｉ１６：０，ｉ１７：０，１６：１ω７ｃ，ｃｙ１７：０，
１７：０，１０Ｍｅ１６：０，１０Ｍｅ１８：０，１８：２ω６，１８：１ω９ｃ，１８：１ω９ｔ，１８：０，ｃｙ１９：０，２０：０），其中都以 １６：０ 和 １０Ｍｅ１６：０ 的含

量最高，ｉ１５：０，１６：１ω７ｃ，１０Ｍｅ１６：０，１６：０ 和 １８：１ω９ｃ 的总和占脂肪酸总量的 ６４％—６８％。 由表 ３ 可知，构成

脂肪酸的主要是 ６ 种支链饱和脂肪酸（ＢＦＡ），绝对含量占总量的 ４２．２５％—４７．１０％，其中主要是 ｉ１５：０ 和

１０Ｍｅ１６：０；其次是 ６ 种直链饱和脂肪酸（ＳＦＡ），绝对含量占总量的 ２３．１８％—２７．８１％，其中主要是 １６：０ 和 １８：
０；３ 种直链单不饱和脂肪酸（ＭＦＡ），绝对含量占总量的 ２１．１８％—２２．２３％，其中主要是 １６：１ω７ｃ 和 １８：１ω９ｃ；
多不饱和脂肪酸（ＰＦＡ）１ 种，绝对含量占总量的 １．４４％—２．１２％；环丙烷脂肪酸 ２ 种，绝对含量占总量的４．６１％
～６．２２％。

表 ３　 不同样地土壤磷酸脂肪酸类型及其比例（％）

Ｔａｂｌｅ ３　 ＰＬＦＡｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅｓ（％）

磷酸脂肪酸 ＰＬＦＡｓ
轻牧 Ｌｉｇｈｔ ｇｒａｚｉｎｇ（ＬＧ） 中牧 Ｍｏｄｅｒａｔｅ ｇｒａｚｉｎｇ（ＭＧ） 重牧 Ｈｅａｖｙ ｇｒａｚｉｎｇ（ＨＧ）

放牧 Ｇｒａｚｉｎｇ 围封 Ｆｅｎｃｅｄ 放牧 Ｇｒａｚｉｎｇ 围封 Ｆｅｎｃｅｄ 放牧 Ｇｒａｚｉｎｇ 围封 Ｆｅｎｃｅｄ

直链饱和脂肪酸
Ｓａｔｕｒａｔｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ（ＳＦＡ） ２７．６８ ２７．８１ ２５．７５ ２３．１８ ２７．０３ ２３．９８

多不饱和脂肪酸
Ｐｏｉｙｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ（ＰＦＡ） ２．０４ ２．１２ １．８２ １．４９ １．４４ １．６０

直链单不饱和脂肪酸
Ｍｏｎｏｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ（ＭＦＡ） ２１．４４ ２１．１８ ２２．０２ ２２．２１ ２２．０４ ２２．２３

支链饱和脂肪酸
Ｂｒａｎｃｈｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ（ＢＦＡ） ４３．７８ ４３．７９ ４５．１２ ４７．１０ ４２．２５ ４５．５７

环丙烷脂肪酸
Ｃｙｃｌｏ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ（ＣＦＡ） ４．６３ ４．６１ ４．８４ ５．６８ ５．５０ ６．２２

由图 １ 可知，脂肪酸 １４：０、１５：０、１６：０、１７：０、１８：０、１８：２ω６，９、１８：１ω９ｃ、１８：１ω９ｔ、１０Ｍｅ１６：０ 和 １０Ｍｅ１８：０
的含量随着放牧强度的增强而降低，且达到显著水平（Ｐ＜０．０５）。 围封处理下，ｉ１５：０、ｉ１６：０、ｉ１７：０ 含量在 ＨＧ
和 ＭＧ 间无显著差异，但显著高于 ＬＧ 灌丛草地；１６：１ω７ｃ（好氧细菌）含量在 ＭＧ 出现峰值，且差异显著（Ｐ＜
０．０５），在 ＬＧ 和 ＨＧ 间无显著差异；（厌氧细菌）ｃｙ１７：０ 和 ｃｙ１９：０ 的含量在各个放牧强度间存在显著差异（Ｐ＜
０．０５），且 ｃｙ１７：０ 随着放牧强度的增强而升高；ａ１５：０ 和 ２０：０ 的含量在各个放牧强度间无显著差异；放牧处理

下 ，脂肪酸ｉ１５：０、ａ１５：０、、ｉ１６：０、ｉ１７：０、ｃｙ１７：０和ｃｙ１９：０的含量在各个放牧强度下随着放牧强度的增大而降
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图 １　 不同样地土壤微生物 ＰＬＦＡ 图谱

Ｆｉｇ．１　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅｓ

各个菌落相同字母表示差异不显著（Ｐ＞０．０５）
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低，且差异显著（Ｐ＜０．０５）；１６：１ω７ｃ 含量在 ＭＧ 灌丛草地出现最低值，且显著低于 ＬＧ 灌丛草地（Ｐ＜０．０５），但与

ＨＧ 差异不显著；２０：０ 的含量在各个放牧强度间均无显著差异。 ＨＧ 强度下，围封处理后的 １８：０ 和 ２０：０ 含量低

于放牧处理，但差异不显著，而其它脂肪酸的含量都高于放牧处理，且都达到显著水平（Ｐ＜０．０５）；ＭＧ 强度下，围
封处理后的 １４：０、１５：０、１６：１ω７ｃ，、ｉ１５：０、ｉ１６：０、ｉ１７、１０Ｍｅ１６：０、ｃｙ１７：０ 和 ｃｙ１９：０ 的含量都高于放牧处理，１６：０、
１７：０、１０Ｍｅ１８：０、１８：１ω９ｃ、１８：１ω９ｔ 、１８：２ω６，９ 和 １８：０ 的含量都低于放牧处理；ＬＧ 强度下，围封处理后的 １８：
１ω９ｃ 的含量高于放牧处理，且差异显著（Ｐ＜０．０５），而其它脂肪酸的含量与放牧处理无显著差异。
２．３　 不同强度放牧和围封对高寒杜鹃灌丛草地土壤微生物群落结构的影响

磷脂脂肪酸的组成可以反映土壤微生物群落的细微变化，如生物量和分类结构的改变［２７］。 土壤微生物

的生物量可通过直接从土壤中提取的磷酯脂肪酸的量来准确地表达。
２．３．１　 不同强度放牧和围封对度高寒杜鹃灌丛草地土壤微生物 ＰＬＦＡ 总量的影响

由图 ２ 可以看出，方差分析表明，土壤微生物 ＰＬＦＡ 总量随着放牧强度的增强而降低，且达到显著水平

（Ｐ＜０．０５）。 围封处理下，ＬＧ 灌丛草地土壤微生物 ＰＬＦＡ 总量分别比 ＭＧ 和 ＨＧ 高 ４．１％和 １３．８％，ＭＧ 比 ＨＧ
高 ９．２％；放牧处理下，ＬＧ 土壤微生物 ＰＬＦＡ 总量分别比 ＭＧ 和 ＨＧ 高 １２．４％和 ３７．３％，ＭＧ 比 ＨＧ 高 ２２．２％。
ＨＧ 和 ＭＧ 强度下，围封处理后的灌丛草地土壤微生物总量分别比放牧处理高 ８．１％和 ２０．９％，且达到显著水

平（Ｐ＜０．０５）；ＬＧ 强度下，围封处理后的灌丛草地土壤微生物 ＰＬＦＡ 总量略高于放牧处理，但未达到显著水平。
说明随着放牧强度的增大，土壤微生物的生物总量不断减少，各个放牧强度下围封处理后的微生物的生物总

量都高于放牧处理，但在 ＨＧ 强度下围封处理对微生物总生物的提高作用比较明显。
２．３．２　 不同强度放牧和围封对高寒杜鹃灌丛草地细菌生物量的影响

如图 ２，土壤细菌生物量随着放牧强度的增强而降低，且达到显著水平（Ｐ＜０．０５）。 围封处理下，ＬＧ 灌丛

草地土壤细菌生物量分别比 ＭＧ 和 ＨＧ 高 １．２％和 ６．１％，ＭＧ 比 ＨＧ 高 ４．９％，在 ＬＧ、ＭＧ 和 ＨＧ 强度下，细菌生

物量占微生物总量的百分数分别为 ５９．７％、６１．４ 和 ６４．０％；放牧处理下，ＬＧ 土壤细菌生物量分别比 ＭＧ 和 ＨＧ
高 １５．３％和 ２９．９％，ＭＧ 比 ＨＧ 高 １２．７％，在 ＬＧ、ＭＧ 和 ＨＧ 强度下，细菌生物量占微生物总量分的百分数别为

５９．５％、５８．０％和 ６２． ９％。 ＨＧ 和 ＭＧ 强度下，围封处理后的土壤细菌生物量分别比放牧处理高 ２３． １％和

１４．６％，且差异显著（Ｐ＜０．０５）；ＬＧ 强度下，围封处理后的土壤细菌生物量略高于放牧处理，但差异不显著。 可

以看出，围封处理和放牧处理在不同放牧强度下土壤微生物细菌的生物量变化与微生物总生物量变化大致相

同，这也证明了土壤微生物是以细菌为主体的群落结构。
２．３．３　 不同强度放牧和围封对高寒杜鹃灌丛草地土壤真菌生物量的影响

见图 ２，土壤真菌生物量随着放牧强度的增强而降低，且差异显著（Ｐ＜０．０５）。 围封处理下，ＬＧ 灌丛草地

土壤细菌生物量分别比 ＭＧ 和 ＨＧ 高 １４．０％和 １７．５％，ＭＧ 比 ＨＧ 高 １２．１％；放牧处理下，ＬＧ 土壤细菌生物量

分别比 ＭＧ 和 ＨＧ 高 １０．５％和 ５７．４％，ＭＧ 比 ＨＧ 高 ４２．４％。 ＨＧ 强度下，围封处理后的土壤真菌生物量比放牧

处理高 ３２．２％，且差异显著（Ｐ＜０．０５）；ＭＧ 强度下，围封处理后的土壤真菌生物量显著比放牧处理低 ４．３％，且
达到显著水平（Ｐ＜０．０５）；ＬＧ 强度下，围封处理后的土壤真菌生物量略高于放牧处理，但未达到显著水平。 可

以看出，围封处理在 ＬＧ 和 ＭＧ 强度下使土壤真菌生物量降低，而在 ＨＧ 强度下又使土壤真菌生物量显著增

加，总的来看，不管是放牧处理还是围封处理，土壤真菌生物量都随着放牧强度的增大而降低，且各个放牧强

度下围封处理对土壤真菌生物量影响作用各不相同。
２．３．４　 不同强度放牧和围封对高寒杜鹃灌丛草地土壤放线菌生物量的影响

图 ２，土壤放线菌生物量随着放牧强度的增强而降低，且差异显著（Ｐ＜０．０５）。 围封处理下，ＬＧ 土壤放线

菌生物量分别比 ＭＧ 和 ＨＧ 高 ５．７％和 ３４．７％，ＭＧ 比 ＨＧ 高 ２７．４％；放牧处理下，ＬＧ 土壤放线菌生物量分别比

ＭＧ 和 ＨＧ 高 ７．０ 和 ４５．２％，ＭＧ 比 ＨＧ 高 ３５．７％。 ＨＧ 强度下，围封处理后的土壤放线菌生物量比放牧处理高

８．１％，且差异显著（Ｐ＜０．０５）；ＬＧ 和 ＭＧ 强度下，围封处理后的土壤放线菌生物量略高于放牧处理，但未达到

显著水平。 结果表明，土壤放线菌生物量都随着放牧强度的增大而降低；围封处理能使灌丛草地土壤放线菌
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图 ２　 不同样地土壤微生物各菌群生物量

Ｆｉｇ．２　 ＰＬＦＡ ｏｆ ｅａｃｈ ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅｓ

注：相同字母表示差异不显著（Ｐ＞０．５）

生物量增加。
２．３．５　 不同强度放牧和围封对高寒杜鹃灌丛草地土壤 Ｇ＋ ／ Ｇ－的影响

由图 ３ 可知，围封处理下，土壤革兰氏阳性菌和革兰氏阴性菌的 ＰＬＦＡ 含量比值（Ｇ＋ ／ Ｇ－）在各个放牧强

度间差异不显著；放牧处理下，Ｇ＋ ／ Ｇ 随着放牧强度的增强而降低，且在 ＬＧ 和 ＭＧ 强度间差异不显著，但显著

高于 ＨＧ 强度。 在 ＨＧ 强度下，围封处理后的 Ｇ＋ ／ Ｇ 比放牧处理高 ３２．２％，且差异显著（Ｐ＜０．０５）；ＭＧ 和 ＬＧ 强

度下，围封处理后的 Ｇ＋ ／ Ｇ 略高于放牧处理，但均未达到显著水平。 各个强度放牧和围封的灌丛草地土壤中

革兰氏阳性菌含量均高于革兰氏阴性菌含量，而 ＨＧ 围封处理后的灌丛草地 Ｇ＋ ／ Ｇ－显著高于放牧处理，主要

是由围封处理后的土壤中革兰氏阳性菌含量明显升高造成的。 围封处理后的土壤 Ｇ＋ ／ Ｇ－在各个放牧强度间

较接近，不存在显著性差异，这说明围封处理可以维持土壤微生物群落结构。
２．３．６　 不同强度放牧和围封对高寒杜鹃灌丛草地土壤细菌 ／真菌生物量比值的影响

一般认为细菌 ／真菌比值可判断土壤生态系统稳定性和两个种群的相对丰富程度［２８］。 由图 ３ 可看出，围
封处理下，细菌 ／真菌比值开始随着放牧强度的增强而升高，后趋于平稳；放牧处理下，细菌 ／真菌比值在各个

放牧强度间差异显著（Ｐ＜０．０５），在 ＨＧ 强度下最高，在 ＭＧ 强度下最低。 ＨＧ 强度下，围封处理后的细菌 ／真
菌比值比放牧处理低 ６．９％，且达到显著水平（Ｐ＜０．０５）；ＭＧ 强度下，围封处理后的细菌 ／真菌比值比放牧处理

高 １９．８％，且差异显著（Ｐ＜０．０５）；ＬＧ 强度下，围封处理后的细菌 ／真菌比值略高于放牧处理，但未达到显著水

平。 说明不同强度放牧和围封对土壤生态系统稳定性及两个种群的相对丰富程度及有一定的影响。
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图 ３　 不同样地土壤微生物各菌群生物量比值

Ｆｉｇ．３　 Ｒａｔｉｏｓ ｏｆ ｅａｃｈ ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅｓ

注：各个菌群比值的相同字母表示差异不显著（Ｐ＞０．５）

２．３．７　 不同强度放牧和围封对高寒杜鹃灌丛草地土壤微生物压力指数的影响

微生物压力指数（ｃｙｃ１７：０＋ｃｙｃ１９：０） ／ （１６：１ω７ｃ＋１８：１ω７ｃ）作为评价土壤微生物群落对环境适应程度的

图 ４　 不同样地 ＰＬＦＡ 主成分分析

　 Ｆｉｇ． ４ 　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＰＬＦＡｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅｓ

注：Ｘ１：１４：０；Ｘ２：ｉ１５：０；Ｘ３：ａ１５：０；Ｘ４：１５：０；Ｘ５： ｉ１６：０；Ｘ６：１６：

１ω７ｃ；Ｘ７：１６：０；Ｘ８：ｉ１７：０；Ｘ９：ｃｙ１７：０；Ｘ１０：１７：０；Ｘ１１：１０Ｍｅ１６：０；

Ｘ１２：１０Ｍｅ１８： ０； Ｘ１３： １８： ２ω６， ９； Ｘ１４： １８： １ω９ｔ； Ｘ１５： １８： １ω９ｃ；

Ｘ１６：１８：０；Ｘ１７：ｃｙ １９：０；Ｘ１８：２０：０

具体指标。 由图 ３ 看出，围封处理下，微生物压力指数

随着放牧强度增强开始无显著差异而后又升高，且差异

显著（Ｐ＜０．０５）；放牧处理下，微生物压力指数随着放牧

强度增强开始无显著差异而后又降低，且差异显著（Ｐ＜
０．０５）。 ＨＧ 强度下，围封处理后的压力指数显著比放

牧处理高 ２６．０％，且差异显著；ＭＧ 强度下，围封处理后

的压力指数比放牧处理低 ４．５％，且达到显著水平（Ｐ＜
０．０５）；ＬＧ 强度下，围封处理后的微生物压力指数比放

牧处理略高 １．３％，但未达到显著水平。
２．４　 总 ＰＬＦＡ 主成分分析

供试土壤的 １８ 种脂肪酸进行主成分分析，ＰＣ１、
ＰＣ２ 和 ＰＣ３ 三个主成分合计达到土壤微生物群落结构

组成的 ９２．６１％，其余 ７．３９％为其它种群微生物。 ＰＣ１
和 ＰＣ２ 总的方差贡献率为 ８５．６２％，因此 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 基

本可以全面反映研究区域微生物群落结构特征，１８ 种

脂肪酸可以分成两个主要类型（图 ４）。 其中中 ＰＣ１ 主
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要由直链饱和脂肪酸、多不饱和脂肪酸、直链单不饱和脂肪酸、支链饱和脂肪酸环丙烷脂肪酸组成，占微生物

群落结构变异的 ５０．９４％；其中 １４：０、１５：０、１０Ｍｅ１６：０ 和 １８：１ω９ｃ 的含量较高，占第一主成分的 ５３．６８％。 ＰＣ２
包括直链饱和脂肪酸、直链单不饱和脂肪酸、环丙烷脂肪酸和支链饱和脂肪酸，解释微生物群落结构组成变异

的 ３０．６８％，主要由 ｉ１６：０、１６：１ω７ｃ、ｉ１７：０、ｃｙ１７：０、１７：０、１８：１ω９ｔ、１８：０ 和 ｃｙ１９：０ 脂肪酸组成，占第二主成分的

５１．３４％。 由特征向量与标准化后的数据相乘得出主成分表达式及公式：Ｆ＝ ５４．９４％·ＦＰＣ１＋３０６８％·ＦＰＣ２＋０．０６９９
·ＦＰＣ３，计算不同强度放牧和围封的总和得分 Ｆ 值（土壤微生物群落结构影响程度指数），并进行排序得到 ＭＧ
围封＞ＨＧ 围封＞ＬＧ 围封＞ＬＧ 放牧＞ＭＧ 放牧＞ＨＧ 放牧，即放牧和围封处理对高寒杜鹃灌丛草地土壤微生物群

落结构的影响程度是围封处理大于放牧处理。 由此可知，土壤微生物群落结构影响程度指数的排序结果与前

面的论证结果一致，故主成分分析结果能较好地反映土壤微生物群落结构。

图 ５　 样地间脂肪酸主成分分析

　 Ｆｉｇ．５　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＰＬＦＡ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

ａｍｏｎｇ ｓｉｔｅｓ

不同强度放牧和围封地土壤磷脂脂肪酸的主成分分

析（图 ５），结果表明各处理与第一主成分表现出正相关，
ＨＧ 围封、ＨＧ 放牧和 ＭＧ 围封与第二主成分表示出正相

关，其他处理与第二主成分表现为负相关。 六种处理样地

相距较近，且 ＭＧ 放牧、ＬＧ 放牧和 ＬＧ 围封土壤的因子载

荷十分接近，三者几乎重叠，但部分处理样地明显分开。
说明不同强度放牧和围封改变了土壤微生物群落结构。
２．５　 各菌群 ＰＬＦＡ 与土壤有机碳、全氮的相关性分析

本试验对不同放牧强度杜鹃灌丛草地各菌群 ＰＬＦＡ 与

土壤有机碳、全氮进行相关性分析表明 （表 ４），土壤总

ＰＬＦＡ 量、细菌、真菌和放线菌的 ＰＬＦＡ 与土壤有机碳、全氮

均呈极显著正相关，细菌 ／真菌比值与有机碳、全氮呈极显

著负相关。 可用其来表征土壤这两项重要的肥力属性，也
说明它们可用作评价土壤肥力与健康的生物指标，同时在

这一地区土壤碳、氮含量也是影响土壤微生物数量和种类的最重要养分因素。

表 ４　 微生物种群与土壤有机碳、全氮相关性分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｎｄ ｏｒｇａｎｉｃ⁃Ｃ ａｎｄ Ｔｏｔａｌ⁃Ｎ
分析指标 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎｄｅｘ 有机碳 ｏｒｇａｎｉｃ⁃Ｃ 全氮 Ｔｏｔａｌ⁃Ｎ 分析指标 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎｄｅｘ 有机碳 ｏｒｇａｎｉｃ⁃Ｃ 全氮 Ｔｏｔａｌ⁃Ｎ

微生物总量 Ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡ ０．８３１∗∗ ０．８３９∗∗ 放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ ０．８９０∗∗ ０．８６５∗∗

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ ０．６８４∗∗ ０．７２１∗∗ 革兰氏阳性菌 ／ 革兰氏阴性菌 Ｇ＋ ／ Ｇ－ ０．３１３ ０．４１３

革兰氏阳性菌 Ｇ＋ ０．１８０ ０．３０２ 细菌 ／ 真菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ ／ Ｆｕｎｇｉ －０．６７８∗∗ －０．６２３∗∗

革兰氏阴性菌 Ｇ－ ０．０２８ ０．１３０ 压力指数 Ｓｔｒｅｓｓ ｌｅｖｅｌ －０．２８６ －０．２００

真菌 Ｆｕｎｇｉ ０．８４２∗∗ ０．８２７∗∗

　 　 注： ∗∗ 两尾检验，Ｐ＜０．０１。

３　 讨论

土壤微生物群落多样性可以检测系统受干扰后的细微变化，描述微生物群落变化和自然或人为干扰对群

落的影响。 高寒杜鹃灌丛草地土壤真菌生物量最少，占微生物总量的 １４．００％—１６．３２％，细菌生物量占微生物

总量的 ５７．９７％—６３．９８％，放线菌生物量占微生物总量的 ２０．４７％—２４．４９％。 以往的研究表明，在 ｐＨ 值较高

的碱性土壤中细菌占据优势地位，反之则真菌占据优势地位［２９］。 姚拓和龙瑞军［３０］ 采用平板表面涂抹法和稀

释法对天祝高寒草地不同干扰生境土壤三大类微生物数量的时空动态进行了测定，结果表明三大类微生物

中，细菌数量最大，放线菌次之，真菌最小，分别占微生物总数的 ８２． ２９％—８６． ０９％，１３． ９１％—１７． ７１％和

０．０１７％—０．０２３％。 无论是从微生物菌落的数量，还是从整体的 ＰＬＦＡ 群落结构分析（ＰＣＡ），本研究都表明了

９　 １３ 期 　 　 　 韦应莉　 等：不同放牧与围封高寒灌丛草地土壤微生物群落结构 ＰＬＦＡ 分析 　
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放牧强度和围封对土壤微生物群落有显著的影响。
３．１　 不同强度放牧对高寒杜鹃灌丛草地土壤微生物群落结构的影响

不同强度放牧对土壤结构的破坏程度有所不同，即高寒杜鹃灌丛草地围封区和放牧区因其放牧强度的不

同结果不尽相同。 围封处理下，土壤总 ＰＬＦＡ 量、细菌生物量、真菌生物量和放线菌生物量随着放牧强度的增

大而降低，且差异显著（Ｐ＜０．０５）；Ｇ＋ ／ Ｇ－ＰＬＦＡ 量比值在各个放牧强度间无显著差异；细菌 ／真菌比值开始随

着放牧强度的增强开始显著升高后无显著差异；微生物压力指数随着放牧强度增强开始无显著差异后又升

高，且差异显著（Ｐ＜０．０５），主要是因为放牧强度增强，土壤的压实程度加重，从而降低土壤的孔隙度，扩散到

土壤中的氧气的含量就比较少，好养细菌（１６：１ω７ｃ）的含量显著降低。 放牧处理下，土壤总 ＰＬＦＡ 量、细菌生

物量、真菌生物量和放线菌生物量随着放牧强度的增强而显著降低；Ｇ＋ ／ Ｇ－ＰＬＦＡ 量比值随着放牧强度的增强

而降低；细菌 ／真菌生物量比值在各个放牧强度间差异显著（Ｐ＜０．０５），在 ＨＧ 强度下比值达到最高，ＭＧ 强度

下比值最低，说明土壤生态系统在适度放牧下最稳定，过度放牧将低了土壤生态系统的稳定性；微生物压力指

数随着放牧强度增强开始不变而后又降低，且差异显著（Ｐ＜０．０５），主要是由放牧强度增强，牲畜的践踏使土

壤变得紧实，通气性下降，从厌氧细菌（ｃｙ１７：０ 和 ｃｙ１９：０）的含量显著降低造成。 萨如拉等［３１］ 研究放牧强度

对典型草原土壤微生物特征的影响，表明土壤微生物总数量随着放牧强度的增强而降低。 但 Ｗａｎｇ 和

Ｓｈｅｎｇ［３２］对松嫩平原农牧交错带天然草地的研究发现，土壤细菌、放线菌和真菌数量随放牧强度的增加呈现

先增多后减少的趋势，中牧地的土壤微生物数量最多。 张成霞和南志标［１５］ 对陇东黄土高原天然草地土壤微

生物研究发现：土壤微生物总数和细菌数量随放牧强度的增大呈先减少后增多的趋势，而真菌和放线菌数量

随放牧强度的增大而减少。 谭红妍［３３］等在温性草甸草原研究发现，土壤总微生物量、细菌和革兰氏阴性菌生

物量均随着放牧强度的增加表现为先减少后增加的趋势，而革兰氏阳性菌、放线菌生物量则随着放牧强度的

增加而增加。 土壤微生物各菌落生物量因研究区域不同而有差异，且不同强度放牧使灌丛草地地上部分生物

量的差异使其根系的分泌物明显不同，放牧强度不同其枯落物的质量也不同，以上两个方面均会影响杜鹃灌

丛草地土壤微生物生长和代谢，从而影响微生物的数量和群论结构。 另外，放牧牲畜的排泄物对土壤微生物

也会造成一定的影响。
３．２　 不同强度围封对高寒杜鹃灌丛草地土壤微生物群落结构的影响

ＨＧ 强度下，围封处理的高寒杜鹃灌丛草地土壤总 ＰＬＦＡ 量、细菌生物量、真菌生物量、放线菌生物量、
Ｇ＋ ／ Ｇ－ＰＬＦＡ 和压力指数高于放牧处理，而围封处理的细菌 ／真菌比显著低于放牧处理，且均差异显著（Ｐ＜
０．０５）。 围封和放牧处理的 ＨＧ 灌丛草地土壤中 Ｇ＋ＰＬＦＡ 量均高于 Ｇ－ＰＬＦＡ 量，且围封处理的 ＨＧ 灌丛草地土

壤 Ｇ＋ＰＬＦＡ 量和 Ｇ－ＰＬＦＡ 量均增加，但 Ｇ＋ＰＬＦＡ 量增加的百分数大于 Ｇ－ＰＬＦＡ 量增加的百分数，导致 Ｇ＋ ／ Ｇ－

ＰＬＦＡ 比显著高于放牧处理。 土壤细菌与真菌比值越低，土壤生态系统越稳定［３４－ ３６］。 此 ＨＧ 围封处理后的灌

丛草地土壤细菌 ／真菌比值降低，说明生态系统稳定性升高。 可能是因为围封处理的灌丛草地地上凋落物中

含有更多的木质素和多酚类物质，这些物质能够诱导某些真菌生长，亦可能是围封没有牲畜的践踏，保证了真

菌菌丝体的完整性使真菌菌丝体结构完整性的破坏减少，真菌生物量持续稳定增长，从而降低了细菌与真菌

的脂肪酸比值。 围封处理后的 ＨＧ 灌丛草地土壤厌氧细菌（ｃｙ１７：０ 和 ｃｙ１９：０）和好氧细菌（１６：１ω７ｃ）均增加，
但厌氧细菌增加的百分比大于好氧细菌，导致压力指数升高。 ＭＧ 强度下，围封处理后的土壤总 ＰＬＦＡ 量、细
菌生物量、和细菌 ／真菌比值高于放牧处理，真菌生物量和压力指数低于放牧处理，且均差异显著（Ｐ＜０．０５）。
围封处理的 ＭＧ 灌丛草地土壤细菌 ／真菌增大，可能因为围封处理后使动物排泄物减少，真菌吸收的营养减

少，不利于真菌生长，导致真菌生物量有所降低，而细菌生物量增大，导致土壤生态系统的稳定性下降，微生物

群落结构发生改变。 围封处理的 ＭＧ 灌丛草地土壤厌氧细菌（ｃｙ１７：０ 和 ｃｙ１９：０）和好氧细菌（１６：１ω７ｃ）均增

加，但好氧细菌增加的百分比大于厌氧细菌，导致压力指数降低。 ＬＧ 强度下，围封处理后的土壤生物量和生

物量比值均无显著差异。 原因可能是由放牧强度较轻，围封作用不明显，围封内外土壤稳定结构没有显著差

异所造成。 赵帅等［３７］在内蒙古针茅草原上的研究表明，围栏条件下，土壤细菌脂肪酸与总 ＰＬＦＡ 含量均显著
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高于放牧草地；放牧导致各类型草原革兰氏阳性细菌 ＰＬＦＡ ／革兰氏阴性细菌 ＰＬＦＡ（Ｇ＋ ／ Ｇ－）比值显著降低，而
除了克氏针茅草原，细菌 ／真菌 ＰＬＦＡ 则显著升高。 究其原因可能为两地围封管理方式，放牧强度和草地类型

不同所致，再者，放牧强度增加，牲畜践踏对土壤稳定结构的破坏程度增加，使土壤微生物生物量降低。 张莉

等［３８］以放牧为对照，应用 ＰＬＦＡ 法分析研究围封后高寒草甸土壤微生物群落结构的变化，结果表明，围封处

理的微生物总量、土壤细菌、Ｇ＋、Ｇ＋ ／ Ｇ－和真菌均小于放牧处理，但其细菌 ／真菌和放线菌生物量高于放牧处

理，围封处理降低了微生物的土壤生态系统的稳定性。 由于牲畜践踏改变了土壤的紧实度，使土壤孔隙度和

水稳性团聚体减少，引起透水性、透气性和水导率下降，土壤微环境改变，土壤微生物的繁殖代谢受到强烈的

干扰，造成围封样地的土壤微生物 ＰＬＦＡｓ 量显著高于放牧样地。 Ｂａｒｄｇｅｔｔ 等［３９］的研究发现：长期围封地表层

土壤真菌丰富度和真菌 ／细菌 ＰＬＦＡ 值显著低于放牧地。 此研究结果与本研究中 ＭＧ 杜鹃灌丛草地土壤真菌

ＰＬＦＡ 和细菌 ／真菌 ＰＬＦＡ 值研究结果一致。 Ｂａｒｄｇｅｅｔｔ 等［２８］使用 ＰＬＦＡ 技术对不同放牧管理程度的草原土壤

以及不同草原类型土壤微生物群落结构开展研究，结果显示放牧显著降低了土壤微生物 ＰＬＦＡｓ 生物量，这与

本研究结果一致。 高凤［４０］等对藏北古露高寒草地生态系统研究表明，短期围封使土壤微生物生物量（细菌、
放线菌、真菌）均呈显著增加，能维持土壤微生物多样性。

主成分分析表明，不同的放牧强度和不同的利用方式（围封和放牧）对高寒杜鹃灌丛草地土壤微生物群

落结构产生影响，且围封处理的影响程度大于放牧处理。 说明利用方式和放牧强度对于微生物群落的影响不

仅在于微生物生物量的变化，也影响微生物群落结构。
相关性分析表明，不同放牧强度下土壤结构及微生物可利用营养元素输入的变化是引起微生物群落结构

变化的可能原因之一。 韩世忠等［４１］利用磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）生物标记法在中亚热带地区罗浮栲天然林和相

邻的杉木人工林研究表明，土壤微生物主要类群 ＰＬＦＡｓ 含量与总氮、有机碳、Ｃ ／ Ｎ 和铵态氮均呈显著正相关。
吴则焰等［４２］研究结果表明，真菌类群与土壤养分因子都呈负相关，且与总有机碳、全氮之间呈显著负相关，表
明真菌比其他微生物类型更能适应养分贫瘠的条件。 由于放牧强度的增强，在一定程度上限制了土壤微生物

的活动，进而影响了生态系统中土壤养分和土壤结构等的变化。 在轻度放牧灌丛草地，自然植被良好，地上生

物量相对较大，土壤微生物数量大，生态系统的稳定性高。 因此在当地独特的气候条件影响下，随着放牧强度

的加重，植被种类结构趋向简单化，植被和微生物总量减少，土壤理化性质恶化，导致土壤全氮和有机质含量

下降。
尽管 ＰＬＦＡ 技术常被用于研究土壤微生物群落结构特征，但该技术本身也有局限性。 ＰＬＦＡ 能定量描述

环境样品中的微生物群体，而不能在菌种和菌株的水平精确的描述环境中微生物的种类，因此，要全面解析土

壤微生物群落及其结构特征，还需结合 ＢＩＯＬＯＧ 鉴定系统和分子生物学等其它的研究手段。
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