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青藏高原高寒草甸不同海拔梯度下土壤微生物群落碳
代谢多样性

王　 颖１，２，宗　 宁１，何念鹏１，张晋京３，田　 静１，∗，李良涛２

１ 中国科学院地理科学与资源研究所，生态系统网络观测与模拟重点实验室，北京　 １００１０１
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摘要：土壤微生物群落功能多样性对维持生态系统功能和稳定性具有非常重要的意义。 为探究青藏高原高寒草甸不同海拔梯

度下土壤微生物碳源利用差异以及影响机制，运用 Ｂｉｏｌｏｇ 微平板技术，研究了西藏当雄县草原站 ４３００—５１００ ｍ 的 ６ 个不同海

拔梯度下土壤微生物群落碳源代谢多样性。 研究结果表明：（１）不同海拔下高寒草甸土壤微生物碳源的利用程度均随培养时

间的延长而升高；微生物代谢活性和群落多样性指数均随海拔升高呈现先上升后下降的单峰变化趋势，整体表现 ４８００ ｍ＞４９５０

ｍ＞４４００ ｍ＞４６５０ ｍ＞５１００ ｍ＞４３００ ｍ；（２）主成分分析表明不同海拔显著影响了土壤微生物群落碳源代谢多样性，其中碳水化合

物类、氨基酸类和胺类碳源是各海拔土壤微生物的偏好碳源；碳水化合物类、羧酸类、氨基酸类和胺类碳源的利用强度受海拔影

响较大；（３）分类变异分析表明，土壤、植物和气候因素是影响不同海拔碳源利用变异的主要影响因子，可解释不同海拔的碳源

利用差异的 ７９．０％；排除环境因子之间的多重及交互作用，偏曼特尔检验表明土壤含水量、植被丰富度和年均降水量是影响不

同海拔微生物碳源利用多样性的最重要的环境因子。 综上，研究表明青藏高寒草甸不同海拔土壤微生物碳源代谢多样性呈现

显著的海拔差异趋势，其海拔差异主要受到土壤含水量、植被丰富度和年均降水量的影响。
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土壤微生物作为土壤中重要的生物组成部分，是土壤有机质和养分循环的主要驱动力［１⁃３］，在调控生物

地球化学循环过程和维持生态系统功能方面起着关键作用［４⁃５］。 近年来，土壤微生物群落和功能多样性已经

成为生态学领域的研究热点［６］，揭示土壤微生物群落和功能多样性的变化规律以及其影响机制，可为生态系

统服务以及管理提供重要科学依据［７⁃８］。
海拔梯度的上升会引起气候、植被以及土壤因素的变化，进而可能引起土壤微生物功能多样性的改

变［９⁃１３］。 近年来一些研究报道了土壤微生物功能多样性海拔分布格局及影响因子。 例如宋贤冲等［１４］ 采用

Ｂｉｏｌｏｇ 法研究了广西猫儿山不同海拔植被带土壤微生物碳源利用能力，研究发现随着海拔上升土壤微生物碳

源利用能力呈现线性下降趋势，其中土壤全钾和土壤含水量是主要影响因子。 相反，通过研究贺兰山不同海

拔植被带的土壤微生物碳代谢功能，发现海拔最高的亚高山草甸土壤微生物群落利用碳源的能力最强，而处

于最低海拔处的荒漠草原的平均颜色变化率（ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，ＡＷＣＤ）最低，并指出地上植被类

型对土壤微生物群落碳源利用类型多样性有重要影响［８］。 通过分析西藏色季拉山西坡不同海拔下的土壤微

生物碳源代谢，也发现土壤微生物碳源代谢活性随海拔的升高而降低，其中土壤 ｐＨ 是主要影响因素［６］。 借

助功能基因芯片，杨云峰等发现青藏高原土壤微生物功能基因在不同海拔梯度上存在差异［１５］。 研究发现土

壤微生物活性（如参与 Ｃ、Ｎ 和 Ｐ 循环的酶）呈现随海拔上升而升高［１６⁃１７］或降低［１７⁃１８］的趋势。 以上研究表明，
微生物功能多样性在海拔梯度变化中会表现不同的变化趋势，主要影响因子也存在很大不同。 这些研究的差

异可能和不同地区不同海拔梯度下的地形条件、土壤环境、气候因子以及地上植被状况存在密切关系，因此有

待加强不同地区不同海拔土壤微生物功能多样性变化格局和影响机制的研究。
青藏高原是地球陆地生态系统的重要组成部分，是生态环境最为奇特、生物资源最为丰富的自然资源宝

库之一，具有独特的海拔、气候和生态系统类型，不仅对全球气候变化十分敏感，而且在亚洲气候乃至全球气

候变化过程中扮演着重要角色［１９⁃２０］。 作为青藏高原较为典型的植被类型，高寒草甸是适应高原隆起和长期

低温环境形成的特殊产物，是典型的高原地带性和山地垂直地带性植被，是青藏高原高寒草地生态系统的主

体［２１］，其微生物群落功能多样性与其他区域存在巨大差异，因而具有极高的科学研究价值并逐渐被人们所关

注［１９］。 据此，本研究目标在于：（１）运用 Ｂｉｏｌｏｇ 微平板技术研究青藏高原高寒草甸土壤微生物群落碳代谢多

样性沿海拔梯度变化的规律；（２）阐明环境因子对微生物群落碳代谢多样性的影响机制。 在全球气候变暖和

高寒草甸趋于退化的大背景下，期望借助该研究为青藏高原高寒草甸地区的土壤质量监测、植被恢复和可持

续生态系统管理建设等提供理论科学依据。

１　 研究地区与研究方法

１．１　 研究区域概况

研究区域位于西藏自治区拉萨市北当雄县草原站北侧山峰的南向山坡（３０°３０′—３０°３２′Ｎ，９１°０３′Ｅ），背
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靠念青唐古拉山脉，基面海拔 ４３００ ｍ，最高海拔可达 ６０００ ｍ 以上，草线位置大致在 ５２１０ ｍ，属于高原亚寒带

季风半干旱气候。 多年平均气温 １．８℃，最冷月（１ 月）均温－９．１℃，最热月（７ 月） １１．０℃，气温年均差达到

２０℃。 多年年平均降水量 ４７９ ｍｍ，其中 ９０％集中在 ５—９ 月，雨热同期，干湿季明显［２２］。 海拔 ４６００ ｍ 以上的

主要土壤类型是高山草甸土，４６００ ｍ 以下为草原草甸土。 ４３００—４６５０ ｍ 海拔处的植被类型是以丝颖针（Ｓ．
ｃａｐｉｌｌａｃｅａ）为主的山地草甸，４６５０—５１００ ｍ 海拔处是以高山嵩草（Ｋ． ｐｙｇｍａｅａ）为主的典型草甸，其他优势种还

有垫状点地梅（Ａｎｄｒｏｓａｃｅｔａｐａｅｔｅ）、澜沧雪灵芝（Ａｒｅｎａｒｉａｌａｎｃａｎｇｅｎｓｉｓ）、雪白委陵菜（Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａｎｉｖｅａ）等［２２］。
１．２　 土壤样品的采集与处理

１．２．１　 土壤样品采集

２０１６ 年 ６ 月，我们在位于不同海拔（４３００、４４００、４６５０、４８００、４９５０、５１００ ｍ）的 ６ 个长期围封场地内进行土

壤取样。 每个长期围封样地内设置 ４ 个样方小区作为重复，每个小区间隔不少于 ２ ｍ，共设立 ２４ 个样方，每
个样方面积为 ５ ｍ×５ ｍ＝ ２５ ｍ２。 在设立样地时，尽量使坡度、坡位等生态因子保持一致，以增加实验的可比

性和科学性。 在每个小区内采用“五点混合法”取样（土钻直径 ４ ｃｍ，取样深度 １０ ｃｍ），将每个小区采集的土

壤样品混合为 １ 个样品。 将取出的土壤样品装入自封袋，然后用 ４℃冰盒低温保存运往实验室。 回到实验室

后，仔细地将肉眼可见的根系、石砾和动植物残体去除，然后土壤过 ２ ｍｍ 筛。 将用于土壤微生物群落碳源代

谢多样性、土壤硝态氮（Ｎｉｔｒａｔｅ，ＮＯ３⁃Ｎ）、氨态氮（Ａｍｍｏｎｉｕｍ，ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ）以及溶解性有机碳（Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ

ｃａｒｂｏｎ，ＤＯＣ）测定的样品 ４℃冰箱储存，并在一周内完成所有的样品前处理，另一部分土样置于庇荫处风干用

于土壤理化性质的测定。
１．２．２　 土壤理化性质

具体测定方法：称取 ５ ｇ 土壤在 １０５℃烘 １２ ｈ 测土壤含水量。 ｐＨ 值用水浸提电位法（水土比为 ２．５：１）。
将过 ２ ｍｍ 筛后风干土壤样品用球磨仪磨碎，称取适量样品，用元素分析仪（ＥｌｅｍｅｎｔａｒＶａｒｉｏ ＥＬ ＩＩＩ）测定土壤

有机碳（Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ，ＳＯＣ）和全氮（Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ，ＴＮ）。 土壤 ＤＯＣ 根据 Ｊｏｎｅｓ 方法［２３］测定，１０ ｇ 湿土加

入 ４０ ｍＬ ０．０５ ｍｏｌ ／ Ｌ Ｋ２ＳＯ４溶液，２００ ｒ ／ ｍｉｎ 震荡 ６０ ｍｉｎ，２５００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 １０ ｍｉｎ，将取得的一部分上清液用日

本岛津公司 ＴＯＣ⁃ＶＣＰＨ 型分析仪分析。 另一部分上清液中 ＮＯ３⁃Ｎ 和 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 含量用流动分析仪（Ｆｕｔｕｒａ）

测定。
１．２．３　 土壤微生物碳源利用多样性测定

土壤微生物群落碳代谢多样性采用 Ｂｉｏｌｏｇ 方法进行［２４⁃２５］：称取 １０ｇ 新鲜土样加入 １００ｍＬ ０．８５％无菌 ＮａＣｌ
溶液的三角瓶中，封口，１８０ ｒ ／ ｍｉｎ，２８℃振荡 ３０ ｍｉｎ。 静置 ２ ｍｉｎ，取上清液 ２ ｍＬ 加入 １８ｍＬ ０．８５％无菌 ＮａＣｌ
溶液中，如此重复稀释 １ 次，制得 １：１０００ 的提取液。 取 １５０ μｍ 提取液接种到生态板的每一个孔中，最后将接

种好的板置于 ２８℃的恒温培养箱中培养，前 ７２ ｈ 每隔 １２ ｈ 在 Ｂｉｏｌｏｇ 仪读取 ５９０ ｎｍ 的光密度值，之后改为每

２４ ｈ 读取 １ 次密度值，培养时间共为 １６８ ｈ。
土壤微生物的代谢活性用每孔颜色平均变化率（ＡＷＣＤ）来描述，计算公式如下［２６］：

ＡＷＣＤ ＝ ∑ （Ｃ － Ｒ）
ｎ

式中，Ｃ 为每个有培养基孔的光密度值，Ｒ 为对照孔的光密度值，ｎ 为碳源的数目，Ｂｉｏｌｏｇ 生态板的 Ｃ 源数目为

３１［２７］。 本研究采用培养 ７２ ｈ 光密度值分析土壤微生物群落功能多样性，计算公式如下［２８］：

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｈ＇ ＝ － ∑
ｓ

ｉ ＝ １
Ｐ ｉ ｌｏｇＰ ｉ

丰富度指数 Ｓ＝被利用碳源的总数目

均匀度指数 Ｅ ＝ Ｈ＇
ｌｎＳ

式中，Ｐ ｉ为第 ｉ 个孔的相对吸光值与整个微平板相对吸光值的比值，计算公式为：
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均匀度指数 Ｐ ｉ ＝
（Ｃ － Ｒ）

∑（Ｃ － Ｒ）

１．３　 数据计算与处理

通过 ＰＣＡ（Ｐｒｉｎｃｉｐｌｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣＡ）对不同海拔微生物群落碳源代谢多样性进行分析。 利用

ＶＰＡ（Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＶＰＡ）和偏曼特尔检验（Ｐａｒｔｉａｌ ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ）分析评估不同环境因子对不同

海拔微生物碳源代谢多样性的影响大小。 ＰＣＡ、ＶＰＡ 和偏曼特尔检验主要采用 Ｒ 软件的 ｖｅｇａｎ 程序包。

图 １　 不同海拔土壤微生物群落单孔平均颜色变化率

　 Ｆｉｇ．１　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ＡＷＣＤ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｖｅｒ ｔｉｍｅ

ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｌｅｖａｔｉｏｎｓ

２　 结果与分析

２．１　 不同海拔土壤微生物碳源代谢活性及功能多样性

指数变化

ＡＷＣＤ 反映了微生物群落碳源的利用强度。 由图

１ 可知，六种不同海拔梯度土壤微生物 ＡＷＣＤ 值均随时

间的延长而升高。 不同海拔下 ＡＷＣＤ 大小顺序为：
４８００ ｍ＞４９５０ ｍ＞４４００ ｍ＞４６５０ ｍ＞５１００ ｍ＞４３００ ｍ，表
明 ４８００—４９５０ ｍ 海拔地区土壤微生物碳源代谢强度最

高。 随着海拔上升，除均匀度指数变化不太明显外，
Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数和碳源利用丰富度指数差异显著，
其中在 ４８００—４９５０ ｍ 海拔的三类多样性指数明显高于

其他海拔梯度（表 １）。

表 １　 不同海拔土壤微生物群落功能多样性指数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｌｅｖａｔｉｏｎｓ

海拔 ／ ｍ
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

均匀度指数
Ｅｖｅｎｎｅｓｓ

丰富度指数
Ｒｉｃｈｎｅｓｓ

４３００ ３．００±０．１８３ｃ １．８８±０．０７６ｂ ５．００±０．４０８ｄ

４４００ ４．３６±０．０６５ｂ １．７９±０．０３２ｂ １１．５０±０．２８９ｂｃ

４６５０ ４．４３±０．０５０ｂ １．７５±０．０２２ｂ １２．５０±０．２８９ｂ

４８００ ６．５７±０．２１５ａ ２．３３±０．０６９ａ １６．７５±０．４７９ａ

４９５０ ６．１７±０．１２０ａ ２．２４±０．０２６ａ １５．７５±１．０３１ａ

５１００ ４．４３±０．０６９ｂ １．８７±０．０２０ｂ １０．７５±０．６２９ｃ

　 　 同行不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

２．２　 不同海拔土壤微生物碳源利用

通过对不同海拔下土壤微生物对 ６ 种主要碳源类型的利用程度分析可以看出（图 ２），不同海拔下土壤微

生物对碳源的利用主要集中碳水化合物类、氨基酸类和胺类三大类物质，对聚合物类和酚酸类物质的利用程

度相对较低。 不同海拔土壤微生物群落对同一类型碳源的利用强度也有明显差异（图 ２）。 除了聚合物类，随
着海拔升高，微生物群落对其他五种类型碳源利用均呈现先上升而后下降的单峰变化趋势，表现为 ４８００—
４９５０ ｍ 碳源利用率达到最高，表明不同海拔土壤微生物对不同碳源的利用呈现一致的规律，即 ４８００—４９５０ ｍ
海拔地区土壤微生物群落拥有高的碳源利用能力，特别是对碳水化合物类、羧酸类、氨基酸类和胺类碳源的利

用强度受海拔影响较大。
２．３　 不同海拔土壤微生物群落代谢差异

ＰＣＡ 分析表明不同海拔土壤微生物群落在碳源利用上有明显的分异，可见海拔变化对土壤微生物群落

碳代谢特征有显著影响（图 ３）。 其中主成分 １（ＰＣ１）和主成分 ２（ＰＣ２）的方差贡献率分别为 ４７．６％和 １９．７％，
累计方差贡献率为 ６７．３％。
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图 ２　 不同海拔下土壤微生物 ６ 类碳源利用强度

Ｆｉｇ．２　 Ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ６ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

柱形上方不同小写字母表示不同海拔之间吸光值差异显著（Ｐ＜ ０．０５）

图 ３　 不同海拔土壤微生物群落代谢主成分分析

　 Ｆｉｇ．３　 Ｐｒｉｎｃｉｐｌｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ（ＰＣＡ） ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ

ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｌｅｖａｔｉｏｎｓ

初始载荷因子反映主成分与碳源利用的相关系数，
载荷因子越高表示碳源对主成分的影响越大。 从表 ２
可以看出，与 ＰＣ１ 有较高相关性的碳源有 ９ 种，其中碳

水化合物类 ５ 种、氨基酸类 １ 种、羧酸类 １ 种、聚合物类

１ 种和酚酸类 １ 种；与 ＰＣ２ 有较高相关性的碳源仅有 ２
种，分别是羧酸类 １ 种和氨基酸类 １ 种。 综合以上发现

我们也发现，对土壤微生物群落代谢特征起分异作用的

主要碳源类型是碳水化合物类、羧酸类和氨基酸类，即
微生物碳源代谢多样性的垂直地带性差异主要体现在

碳水化合物类、氨基酸类和羧酸类，其中碳水化合物类

尤为突出。
２．４　 不同海拔土壤微生物碳源利用的主要影响因子

将与不同海拔土壤微生物碳源利用相关的 １２ 个环
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表 ２　 ３１ 种碳源的主成分载荷因子

　 Ｔａｂｌｅ ２ 　 Ｌｏａｄｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｐｒｉｎｃｉｐｌｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｏｆ ３１ ｓｏｉｌ⁃

ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ

碳源类型
Ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ

主成分 １
ＰＣ１

主成分 ２
ＰＣ２

β⁃甲基⁃Ｄ⁃葡萄糖苷 ０．９１５６ ０．１５５８
Ｄ⁃木糖 ／ 戊醛糖 －０．３５０８ ０．０５２８
ｉ－赤藓糖醇 ０．７９０１ ０．３９４４
Ｄ⁃甘露醇 ０．８７１５ －０．２９７１
Ｎ⁃乙酰⁃Ｄ 葡萄糖氨 ０．９３３８ ０．１３８１

碳水化合物 Ｄ⁃纤维二糖 ０．７４６２ －０．５５３７
Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ α⁃Ｄ⁃乳糖 ０．３９１６ －０．６７７

Ｄ⁃半乳糖酸 γ⁃内酯 ０．４６８ ０．６１８４
Ｄ⁃木糖 ／ 戊醛糖 ０．６５４２ －０．１２５６
１⁃磷酸葡萄糖 ０．８０４ －０．４９１５
Ｄ， Ｌ⁃α⁃磷酸甘油 ０．６８５４ ０．０６７１

酚酸类 ２⁃羟基苯甲酸 ０．３８７２ －０．５２０７
Ｐｈｅｎｏｌｉｃ ４⁃羟基苯甲酸 ０．６６３４ ０．６１０２
ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ 丙酮酸甲酯 ０．４５１８ ０．０４７２

γ⁃羟丁酸 ０．７９９ －０．４３５３
衣康酸 ０．４５８８ ０．７７５３

羧酸类 α⁃丁酮酸 －０．４９５５ ０．２８６
Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ Ｄ⁃苹果酸 ０．１４７３ ０．２７３４
ａｃｉｄｓ Ｄ⁃葡糖胺酸 ０．５０７７ ０．５４１

Ｌ⁃精氨酸 ０．４６２５ ０．７１６１
Ｌ⁃天门冬酰胺 ０．６８７７ ０．５０９

氨基酸类 Ｌ⁃苯丙氨酸 ０．７０４１ －０．３３１８
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ Ｌ⁃丝氨酸 ０．７９５８ ０．４５６４

Ｌ⁃苏氨酸 ０．１１１３ －０．１４３２
甘氨酰⁃Ｌ⁃谷氨酸 ０．４８８１ ０．５０４８

胺类 苯乙胺 ０．７３０２ ０．５７１１
Ａｍｉｎｅｓ 腐胺 ０．４４４８ ０．１２６３

吐温 ４０ ０．６０６１ －０．１６２５
聚合物类 吐温 ８０ ０．７７１８ －０．３６５８
Ｐｏｌｙｍｅｒ α⁃环式糊精 ０．６６３ －０．０９５９

肝糖 ０．４２１１ －０．１６６５

境因子归为土壤、气候和植物三组进行 ＶＰＡ 分析（图
４），其中土壤因子包括土壤含水量、ｐＨ、ＤＯＣ、ＳＯＣ、ＴＮ、
ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ、 ＮＯ３⁃Ｎ， 气 候 因 子 包 括 ＭＡＴ （ Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ
ｔｅｍｐｒｅａｔｕｒｅ，ＭＡＴ） 和 ＭＡＰ （Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ，
ＭＡＰ），植物因子包括植被 Ｓｈａｎｎｏｎ、植被丰富度、植被

盖度。 我们发现三组影响因子单独作用以及他们之间

的交互作用总共解释了 ７９％的不同海拔的碳源代谢多

样性变异，其中土壤解释了 ３１．７％，植物和气候分别解

释了 ９．５％和 １１．５％。 表明土壤理化性质是导致不同海

拔碳源利用变异的重要原因。 进一步的显著性分析表

明，土壤和气候与微生物碳源利用功能呈现极显著相关

性（Ｐ＝ ０．００２、０．００３），植物呈显著相关性（Ｐ＝ ０．０４６）。
为了排除各种环境因子的多重作用及其之间的交

互作用，更好的明确影响土壤微生物碳源利用的主要环

境因子，我们将与之相关的 １２ 个环境因子进行偏曼特

尔检验（表 ３）。 结果表明，土壤含水量（ ｒ ＝ ０．０４３，Ｐ ＝ ０．
００１）、植被丰富度（ ｒ ＝ ０．３６０，Ｐ ＝ ０．００１）和 ＭＡＰ（ ｒ ＝ ０．
２７２，Ｐ＝ ０．００４）是影响土壤微生物碳源利用的最主要的

环境因子（Ｐ＜０．０５）。

３　 讨论

３．１　 不同海拔对土壤微生物碳源利用影响

随着海拔高度的增加，不同海拔梯度下土壤微生物

ＡＷＣＤ 值均随时间的延长而上升，其中 ４８００ ｍ 海拔地

区的 ＡＷＣＤ 值显著高于其他海拔梯度，表明该海拔地

区土壤微生物碳源利用强度最高（图 １）。 宋贤冲等［１４］

对广西猫儿山不同海拔植被带土壤微生物单一碳源利

用能力的研究表明，随着海拔上升土壤微生物碳源利用

能力呈现下降趋势。 刘秉儒等［８］ 研究表明贺兰山不同

海拔植被带的土壤微生物碳代谢功能随海拔的升高而增大。 本研究结果表明，随着海拔升高，土壤微生物碳

源利用能力呈现先上升后下降的单峰变化趋势，与上述研究结果不一致。 一方面，气候与水文等各种自然地

理因素在垂直地带上具有复杂的梯度变化，许多环境因素和生物特性会随海拔变化而发生改变［１７］。 除此之

外，低温高湿的气候条件而又极少受到人为干扰也可能是 ４８００ ｍ 海拔地区土壤微生物碳源利用最高的重要

原因。 同时我们研究还发现微生物碳源利用的垂直地带性差异主要体现在碳水化合物、羧酸、氨基酸和胺类

四类碳源的利用上（图 ２，图 ３），这与朱平等［２９］的研究结果一致。 这可能是由于 ４８００ ｍ 海拔地区低温高湿的

气候条件限制了土壤中好气性微生物的活动，不利于难氧化有机碳的矿化，因而微生物对聚合物类和酚酸类

等物质的利用程度相对较低。
３．２　 不同海拔对土壤微生物碳源利用多样性影响以及影响机制

本研究发现，海拔显著影响了土壤微生物碳源利用，同时 ４８００ ｍ 海拔处土壤微生物 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性和碳

源利用丰富度指数显著高于其他海拔梯度（表 １，图 ３），表明该海拔地区土壤微生物碳源利用功能多样性最

高。 以往大量研究发现，植物和动物在垂直地带上的多样性分布存在明显的中峰优势［３０⁃３２］，即山地生态学中

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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　 图 ４　 不同海拔梯度下碳源利用受环境因子影响的分类变异分析

Ｆｉｇ．４ 　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ（ＶＰＡ） ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ

ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｌｅｖａｔｉｏｎｓ

括号里的值表示显著性，∗，Ｐ＜０．０５；∗∗，Ｐ＜０．０１

的“中部膨胀”理论［３３⁃３４］。 我们的研究结果说明青藏高

原高寒草甸草原生态系统的土壤微生物碳源利用多样

性存在着与动植物多样性类似的中峰优势分布规律。
斯贵才等［３０］对藏东南林芝地区色季拉山森林土壤微生

物群落结构与土壤酶活性沿海拔梯度变化的研究中发

现，森林土壤微生物量在 ３９００ ｍ 海拔地区达到最高，是
第一次研究表明森林生态系统土壤微生物量在海拔梯

度上呈现出与动植物类似的中峰优势。 于建龙等［３５］在

对青海玉树不同海拔高度草毡土微生物数量及影响因

子的研究中也发现，随着海拔高度的增加，土壤微生物

含量呈现先上升后下降的变化趋势，同样表现为明显的

中峰优势。 但也有研究报道青藏高原色季拉山西坡

３１０５—４５５６ ｍ 土壤微生物群落组成和结构的研究中没

有表现出明显的海拔分布特征［３６］。
不同海拔土壤微生物生存环境的不同是导致土壤

微生物功能多样性分布存在明显梯度差异的主要原

因［３７］。 该研究中微生物功能多样性呈现的中峰优势表明青藏高原高寒草甸土壤微生物的生存环境在中间海

拔 ４８００ ｍ 处达到最佳，在此基础上海拔的升高或降低，都会造成土壤微生物环境的改变进而影响微生物的碳

源多样性。 我们的研究发现该地区呈现的中峰优势是由多种环境因子共同作用的结果，其中包括土壤、植物

和气候的多重作用且各种环境因子之间存在交互影响（图 ４）。 ＶＰＡ 分析表明，土壤、植物和气候因子的多重

及交互作用共解释了微生物碳源利用多样性在海拔梯度上变异的 ７９％，其中土壤因子对土壤微生物碳源代

谢的贡献率最大（图 ４）。 研究发现，气候和植被可通过改变土壤状况来影响土壤养分进而对微生物碳源代谢

产生影响［３７］，比如，气候因子（ＭＡＴ 和 ＭＡＰ）中的 ＭＡＰ 可能通过增加土壤湿度直接影响微生物活性［１６，３８］，植
物群落组成和结构则可能通过影响根际土壤的理化性质进而影响微生物功能多样性［１６，３９］。 所以，在各种环

境因子多重作用及其交互作用的复杂关系中，土壤要素能对微生物碳源利用产生更大的影响。

表 ３　 不同海拔梯度下碳源利用受环境因子影响的偏曼特尔检验

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐａｒｔｉａｌ ｍｅｎｔａｌ ｔｅｓｔ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｌｅｖａｔｉｏｎｓ

环境因子
Ｅｎｖｉｒｏｍｅｎｔａｌ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

相关系数（ ｒ）
Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

显著性（Ｐ）
Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ

环境因子
Ｅｎｖｉｒｏｍｅｎｔａｌ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

相关系数（ ｒ）
Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

显著性（Ｐ）
Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ

年平均气温 Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ －０．０８１ ０．８１７ 全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ －０．１６４ ０．９８３

年平均降水 Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ０．２７２ ０．００４ 硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ －０．００４ ０．４７２

植被多样性 Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ ０．１３２ ０．０６６ 铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ０．２８３ ０．０１７

植被盖度 Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｃｏｖｅｒａｇｅ ０．０２９ ０．３８３ ｐＨ 值 ｐＨ Ｖａｌｕｅ ０．１６０ ０．０４５

植被丰富度 Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ０．３６０ ０．００１ 溶解性有机碳 Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ０．１３２ ０．１１２

土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ０．０３１ ０．３４８ 土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ０．４０３ ０．００１

　 　 根据不同海拔碳源利用率和环境因子之间进行 ９９９９ 次排列得出相关系数和显著性值

为了排除各种环境因子的多重作用及其之间的交互作用，偏曼特尔检验表明土壤含水量、植被丰富度和

ＭＡＰ 是影响土壤微生物碳源代谢最重要的环境因子（表 ３）。 土壤含水量是影响土壤微生物代谢活性及功能

多样性的重要因素，而降水增加土壤湿度，同时降水的变化还能引起土壤中速效磷含量的变化［４０⁃４１］，说明降

水量的变化能够明显改善土壤微生物生存的营养环境，从而对土壤微生物活性产生影响［４１⁃４２］，所以土壤含水

量和 ＭＡＰ 可以共同影响土壤微生物碳源利用。 在青藏高原的高寒草甸生态系统中，４８００ ｍ 海拔处的降水最

７　 １６ 期 　 　 　 王颖　 等：青藏高原高寒草甸不同海拔梯度下土壤微生物群落碳代谢多样性 　
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为丰富，土壤含水量最高，温度也相对较低，土壤微环境有明显的低温高湿特征，同时土壤蒸发量也相应减少，
所以土壤中可以保持较多的水分［４３］，进而可能引起土壤含水量和 ＭＡＰ 与微生物碳源利用呈现极显著相关

（Ｐ＝ ０．００１，０．００４）。 相关研究显示，土壤含水量在调节微生物活性与多样性方面至关重要，它直接影响微生

物的生理状态，限制微生物分解某些化合物的能力，同时调节土壤酶和土壤理化性质，进而影响微生物组成与

活性［４４］。 Ｃｅｄｅｒｌｕｎｄａ 等［４５］的研究表明，含水量高的土壤有较高微生物活性，王杰［３８］ 等对贝加尔针茅草原土

壤微生物碳源利用多样性对氮素和水分添加的响应的研究表明水分有利于氮肥肥效的发挥，能提高土壤微生

物的活性，是影响微生物碳源利用多样性的重要因素。 文东新［３９］ 等对衡阳紫色土丘陵坡地植被恢复对土壤

微生物碳源代谢多样性的影响的研究发现土壤含水量的增加有利于群落结构优化并提高群落地上生物量，另
外土壤含水量还可以通过影响土壤总碳、ＴＮ 等理化性质，促进土壤微生物大量活动，加快土壤 Ｃ 元素的循环

过程和土壤的矿化过程，从而提高土壤微生物活性与功能多样性。 植被丰富度也是影响土壤微生物碳源利用

多样性的主要影响因子（表 ３）。 这和以往研究结果类似，如冯泉清［４６］ 等研究发现地上植被类型对土壤微生

物碳源利用类型多样性的影响较大。 一方面是由于植物群落的组成和结构可能会改变植物根际土壤微生物

的多样性，从而使微生物群落功能多样性产生相应的变化［４７］，另一方面，地上的植物多样性可能会通过凋落

物的差异对土壤微生物碳源代谢产生重要影响［７，１２］。

４　 结论

青藏高原高寒草甸土壤微生物碳源代谢多样性具有明显的垂直地带性差异，土壤微生物对碳源的利用在

中间海拔 ４８００ ｍ 处取得最高。 土壤微生物对不同类型碳源利用强度存在一定的差异，微生物功能多样性的

垂直地带性差异主要体现在对碳水化合物类、氨基酸类和羧酸类碳源的利用上。 土壤微生物碳源代谢活性和

多样性随海拔上升均呈现先上升后下降的单峰变化趋势。 该研究发现，不同海拔土壤微生物碳源利用是土

壤、植物和气候等多重环境因子综合作用结果，其中土壤含水量、植被丰富度和 ＭＡＰ 是导致不同海拔土壤微

生物碳源利用差异的关键环境因子。
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