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海拔变化对凤阳山针阔混交林地土壤微生物群落的
影响

孟苗婧１，郭晓平２，张金池１，∗，赵友朋１，吴家森３，叶立新４，瞿承伟４，刘胜龙４

１ 南方现代林业协同创新中心，江苏省水土保持与生态修复重点实验室，南京林业大学林学院，南京　 ２１００３７

２ 环保部南京环境科学研究所，南京　 ２１００４２

３ 浙江农林大学资源与环境学院，临安　 ３１１３００

４ 凤阳山⁃百山祖国家级自然保护区凤阳山管理处，龙泉　 ３２３７００

摘要：风阳山自然保护区是森林生态类型自然保护区，针阔混交林是保护区内的重要森林类型。 为明确海拔变化对高山针阔混

交林地土壤微生物群落的影响及初步影响机理，了解气候变暖后典型林分土壤微生物群落结构的变化。 以黄山松在凤阳山的

分布范围 ８００—１８００ ｍ 为准，选取 ９００、１１００、１３００、１５００、１７００ ｍ５ 个海拔梯度，在每个海拔梯度的阳坡内选取排水较好、坡度较

缓、长势适中的 ３ 个标准样地（２０ ｍ×２０ ｍ），于 ２０１６ 年 ８ 月用蛇形法于每块样地取样，用冰盒带回实验室，测定土壤理化性质及

微生物群落。 采用磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）图谱分析确定土壤微生物群落组成及其丰度，同时对土壤微生物群落组成进行非度量多

维标度（ＮＭＤＳ）排序，对土壤微生物群落组成结构进行分析。 结果表明：随着海拔升高，针阔混交林样地内植物种类组成有所

变化。 土壤养分含量呈先升高后降低的趋势，差异性显著（Ｐ＜０．０５）；土壤微生物群落丰度之间存在显著差异，革兰氏阴性细菌

丰度在高海拔处较大；土壤微生物群落组成非度量多维标度（ＮＭＤＳ）排序显示，随海拔升高，土壤微生物群落组成发生明显改

变，可以分为三个类群，各海拔土壤微生物群落结构在两个 ＮＭＤＳ 轴上均呈现出显著差异（Ｐ＜０．０５）。 通过对土壤微生物群落

丰度与土壤理化性质的冗余分析（ＲＤＡ），发现土壤 ｐＨ、容重、含水量、及有效磷含量对对土壤微生物群落丰度有不同程度的影

响，土壤革兰氏阳性细菌、放线菌丰度与各土壤因子之间均有显著相关关系；革兰氏阴性细菌受土壤含水量及有效磷的含量影

响较大；真菌丰度与土壤 ｐＨ 及有机碳含量之间存在相关关系；厌氧菌及 １６：１ω５ｃ 丰度与土壤因子间相关性较弱。 海拔变化所

引起的土壤理化性质的改变，是影响土壤微生物群落丰度的因素；６ 个微生物群落对海拔的适应程度是不同的，革兰氏阴性细

菌对高海拔的低温环境适应能力较强。
关键词：土壤微生物；海拔；针阔混交林；磷脂脂肪酸
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ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｃａｕｓｅｄ ｂｙ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｗａｓ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｆａｃｔｏｒ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｂｕｎｄａｎｃｅ． Ｔｈｅ
ａｄａｐｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｓｉｘ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｔｏ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｗａｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ； ａｎｄ ｔｈｅ ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｈａｖｅ ｔｈｅ ｓｔｒｏｎｇｅｓｔ
ａｄａｐｔａｂｉｌｉｔｙ ｔｏ ｈｉｇｈ ａｌｔｉｔｕｄｅ ａｎｄ ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ； ａｌｔｉｔｕｄｅ； ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ａｎｄ ｂｒｏａｄ⁃ｌｅａｖｅｄ ｆｏｒｅｓｔ； ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ⁃ｄｅｒｉｖｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ （ＰＬＦＡ）

土壤微生物是土壤的重要组成部分，对土壤肥力的形成和转化起着积极作用，是土壤质量评价不可缺少

的土壤生物学指标［１⁃３］，同时，土壤微生物群落结构被认为是土壤生态系统的预警及敏感指标之一［４］，它在调

节土壤养分和生态系统过程中起着重要的作用，是植物生长和维持的关键［５⁃６］。 土壤细菌对土壤微生态系统

中的物质和能量的转化作用显著［７］，土壤真菌及放线菌可以在土壤颗粒间形成菌丝桥［８］，从而影响土壤团粒

结构［９］。 真菌主导的土壤微生物类群对改善土壤有机碳稳定性比细菌更加重要［１０］，因此土壤真菌与细菌的

相对丰度也对土壤生态的可持续发展有着作用［１１］。
然而，微生物类群对植被及生境的选择有明显的对应性［１２］，所以群落的组成和多样性在很大程度上受土

壤环境条件，特别是土壤理化因子的影响［１３⁃１４］。 森林土壤的养分积累和平衡状况存在差异［１５］，其空间变异主

要受海拔、地形、植被等因素的影响［１６⁃１７］。 海拔梯度是检验地球物理影响下植物群落生态进化反应的最有力

的“自然实验” ［１８］。 海拔梯度的变化意味着短距离内气候因子的急剧变化［１９］，如温度，降水等［２０］。 近年来温

室效应加剧，高海拔地区的生态环境也随之改变［２１］，研究典型植被类型对海拔变化的响应可以解释植物对环

境的适应［２２］，研究微生物多样性对海拔梯度的响应也为帮助我们更好的理解微生物对气候变化的响应［２３］。
凤阳山自然保护区是森林生态类型自然保护区，原始植被类型为亚热带常绿阔叶林［２４］，这也是亚洲东部

的主要自然植被类型之一［２５］。 ２０ 世纪 ６０—７０ 年代，凤阳山自然保护区进行了间伐等措施，对森林进行管理。
后又补植了黄山松、杉木、柳杉等针叶树种，形成了了杉木纯林、柳杉纯林、竹林及针阔混交林等植被类型［２６］。
作为我国东部亚热带山地有代表性的针叶树种之一［２７］，黄山松在高山植被恢复、固碳、水源涵养及应对全球

气候变化方面比其他松科植物更为重要的价值［２８］。 黄山松为重要组成树种的黄山松阔叶混交林主要分布在

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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８００—１８００ ｍ，有关黄山松的研究较少，且多集中在黄山松的分类、群落、生长特性及遗传分化等方面［２９⁃３２］，但
有关黄山松为重要组成部分的高海拔针阔混交林对气候变化的响应研究仍有欠缺。 磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ） 技

术作为一类较为常见并且快捷、准确的微生物生物标记法 ［３３］，目前已在国内外土壤微生物群落组成和种群

变化方面得到广泛应用。 本文主要利用 ＰＬＦＡ 方法研究了凤阳山不同海拔黄山松林土壤微生物群落结构，为
黄山松的利用、保护及其对气候变化的响应提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

研究区位于浙江省龙泉市南部凤阳山—百山祖国家级自然保护区（１１９°０６′—１１９°１５′Ｅ，２７°４６′—２７°５８′
Ｎ），保护区现有管理面积 １５１７１ ｈｍ２，凤阳山保护区主峰为黄茅尖，海拔 １９２９ ｍ，是江浙第一高峰。 保护区所

处位置属中亚热带温暖湿润气候区，年均降水量达 ２４００ ｍｍ，年均气温 １２．３℃，四季分明，雨量充沛。 保护区

内森林植被类型丰富，有 １１ 个植被类型，其中主要植被型有 ５ 个，分别为针叶林（８００—１６００ ｍ）、针阔混交林

（１２００—１８００ ｍ）、常绿落叶阔叶混交林（１２００—１６５０ ｍ）、常绿阔叶林（１３００—１７００ ｍ）、山顶矮曲林（１４００ ｍ
以上）。 以黄山松（Ｐｉｎｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ）为重要建群种的黄山松阔叶混交林是保护区内针阔混交林中的典型群

系，分布在海拔 ８００—１８００ ｍ，其中阔叶树种主要为木荷 （Ｓｃｈｉｍａ ｓｕｐｅｒｂａ）、青冈（Ｃｙｃｌｏｂａｌａｎｏｐｓｉｓ ｇｌａｕｃａ）、柃木

（Ｅｕｒｙａ ｊａｐｏｎｉｃａ）等。
１．２　 样品采集

选取凤阳山主峰黄茅尖海拔 ８００—１８００ ｍ 范围内的黄山松针阔混交林为研究对象。 ２０１６ 年 ８ 月，在此

范围内设置 ５ 个海拔梯度（９００、１１００、１３００、１５００、１７００ ｍ），在每个海拔梯度的阳坡内选取排水较好、坡度较

缓、长势适中的 ３ 个样方，每个样方 ２０ ｍ×２０ ｍ。 由于海拔差异较大，黄山松针阔混交林内阔叶林组成不同，
因此我们在每个样方内用蛇形法设置 ５ 个样点，取样时将土壤表面枯落物和腐殖质层移开，采集表层（０—２０
ｃｍ 土层）的土壤样品 ５００ ｇ，然后将 ５ 个样点所采集的土壤进行混合，作为该样地的土壤样品，并用密封袋密

封之后，放入冰盒带回实验室。 土样过 ２ ｍｍ 筛后，分为两份，一份风干进行土壤养分等的测定，另一份放入

－２０℃冰箱待测。 样地基本特征见表 １。

表 １　 样地林分基本特征

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｎｅｒａｌ Ｓｉｔｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｔｒｅｅｓ ｉｎ ｓａｍｐｌｅ ｐｌｏｔｓ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ ／ ｍ

林龄
Ａｇｅ ／ ａ

平均胸径
Ａｖｅｒａｇｅ
ＤＢＨ ／ ｃｍ

平均高
Ａｖｅｒａｇｅ
ｈｅｉｇｈｔ ／ ｍ

郁闭度
Ｃａｎｏｐｙ

ｄｅｎｓｉｔｙ ／ ％

林分构成
Ｓｔａｎｄｓ ｃｏｎｓｔｉｔｕｔｅ

９００ ４０—５０ １６．３ １５ ９３

木荷（Ｓｃｈｉｍａ ｓｕｐｅｒｂａ），短尾柯（ Ｌｉｔｈｏｃａｒｐｕｓ ｂｒｅｖｉｃａｕｄａｔｕｓ），
马尾松（Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ），黄山松（ Ｐｉｎｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ），马
银花 （ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｏｖａｔｕｍ）， 褐 叶 青 冈 （ Ｃｙｃｌｏｂａｌａｎｏｐｓｉｓ
ｓｔｅｗａｒｄｉａｎａ）等

１１００ ４０—５０ １６．７ １７ ８９
杉木（Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉａ ｌａｎｃｅｏｌａｔａ），白栎（Ｑｕｅｒｃｕｓ ｆａｂｒｉ），黄山
松（Ｐｉｎｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ），薄叶山矾（ＳｙｍｐＭｃａｓ ａｎｏｔｉｉａｌａ），尖连
蕊茶（Ｃａｍｅｌｌｉａ ｃｕｓｐｉｄａｔａ），木荷（Ｓｃｈｉｍａ ｓｕｐｅｒｂａ）等

１３００ ４０—５０ １８．９ １８ ９０
黄山松（Ｐｉｎｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ），蓝果树（Ｎｙｓｓａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ），猴头杜
鹃（Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｓｉｍｉａｒｕｍ），福建柏（Ｆｏｋｉｅｎｉａ ｈｏｄｇｉｎｓｉｉ），香
冬青（ Ｉｌｅｘ ｓｕａｖｅｏｌｅｎｓ）等

１５００ ４０—５０ １４．８ １５ ８８
黄山松（Ｐｉｎｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ），细齿叶柃（Ｅｕｒｙａ ｎｉｔｉｄａ），厚叶
红淡 比 （ Ｃｌｅｙｅｒａ ｐａｃｈｙｐｈｙｌｌａ ）， 麂 角 杜 鹃 （ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ
ｌａｔｏｕｃｈｅａｅ）等

１７００ ４０—５０ １３．１ ８ ７５
黄山松（Ｐｉｎｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ），马醉木（Ｐｉｅｒｉｓ ｊａｐｏｎｉｃａ），尾叶冬
青（ Ｉｌｅｘ ｗｉｌｓｏｎｉｉ），麂角杜鹃（Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｌａｔｏｕｃｈｅａｅ），乌冈
栎（Ｑｕｅｒｃｕｓ ｐｈｉｌｌｙｒａｅｏｉｄｅｓ）等
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１．３　 测定方法

土壤理化性质测定：土壤 ｐＨ 采用 ｐＨ 计测定（水土比 ２．５∶１）；土壤容重及含水量用环刀取样后称量法测

定［３４］；土壤有效磷含量采用钼锑抗比色法测定，土壤有机碳采用重铬酸钾外加热法测定［３５］；总氮、总磷采用

流动分析仪测定（Ｂｒａｎ＋Ｌｕｅｂｂｅ）； 土壤微生物群落结构多样性采用磷脂脂肪酸方法（ＰＬＦＡ） ［３６］，采用修正的

Ｂｌｉｇｈ⁃Ｄｙｅｒ 方法进行脂类提取和磷脂脂肪酸分析：土样用体积比为 １∶２∶０．８ 的氯仿：甲醇：柠檬酸缓冲液振荡提

取总脂类，然后经 ＳＰＥ 硅胶柱分离得到磷脂脂肪酸，将得到的磷脂脂肪酸进行碱性甲酯化，用 Ａｇｉｌｅｎｔ ６８９０Ｎ
气相色谱仪分析 ＰＬＦＡ 的成分，内标为正十九烷酸甲酯（１９：０） ［３７］。

本研究选取了 ６ 种指标，其中表征的磷脂脂肪酸如下：革兰氏阳性细菌（１３：０ｉｓｏ，１５：０ｉｓｏ，１５：０ａｎｔｅｉｓｏ，
１６：０ｉｓｏ，１７：０ｉｓｏ，１７：０ａｎｔｅｉｓｏ，１８：０ｉｓｏ）；革兰氏阴性细菌（１０：０ ２ＯＨ，１６：１ω９ｃ，１６：１ω７ｃ，１７：１ω７ｃ，１７：１ω８ｃ，
１７：１ω９ｃ，１６：０ ２ＯＨ，１８：１ω７ｃ， １８： １ω５ｃ）；放线菌 （ １６： ０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ， １８： ０１０⁃ｍｅｔｈｙｌ）；厌氧菌 （ １７： ０ ω７ｃ，
１９：０ｃｙｃｌｏω９ｃ，１９：０ｃｙｃｌｏω７ｃ）；１６：１ω５ｃ；ＳＥＭ 真菌（１８：２ω６ｃ，１８：１ω９ｃ）。 由于 １６：１ω５ｃ 被发现在 Ｇ－和 ＡＭ
ｆｕｎｇｉ 中同时存在，且所占比重较大。 同时，１６：１ω５ｃ 是表征 ＡＭ ｆｕｎｇｉ 的一个重要的磷脂脂肪酸。 因此，本研

究选取 １６：１ω５ｃ 作为一个独立的指标来表征微生物的数量［２４］。 本文中我们用磷脂脂肪酸的相对丰度分析反

映微生物群落组成［３８］。

Ｒ ｉ（％） ＝ Ｆ ｉ ／∑
ｎ

ｉ ＝ １
Ｆ ｉ × １００

式中，Ｒ ｉ：第 ｉ 类磷脂脂肪酸的相对丰度；Ｆ ｉ：第 ｉ 类磷脂脂肪酸的含量；∑
ｎ

ｉ ＝ １
Ｆ ｉ ：６ 类磷脂脂肪酸的总含量，ｎ＝ ６

１．４　 数据处理

土壤理化性质及微生物群落的相对丰度（革兰氏菌、革兰氏细菌、放线菌、厌氧菌、１６：１ω５Ｃ 和 ＳＥＭ 真

菌）在各海拔梯度之间的差异，使用单向方差分析（ＡＮＯＶＡ）和最小显著性差异（ＬＳＤ）分析，数据不满足正态

分布时，采用 Ｋ 检验。 土壤理化性质与土壤微生物群落结构之间的差异采用非度量多维标度（ＮＭＤＳ），所用

分析使用 Ｒ 语言进行（“ｖａｇａｎ”软件包） ［３９］。

２　 结果与分析

２．１　 海拔变化对黄山松林地土壤理化性质的影响

随海拔升高，土壤理化性质出现了显著变化（表 ２）。 土壤 ｐＨ 值、容重及土壤含水量无明显的变化规律，
但在各海拔之间有显著性差异（Ｐ＜０．０５）。 土壤有机碳、总氮、总磷及有效磷含量在中海拔（１１００—１５００ ｍ）处
较高，在海拔 １７００ ｍ 处均显著降低（Ｐ＜０．０５）。 但各指标最大值并不出现在同一海拔高度。

表 ２　 土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

海拔
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ／ ｍ ｐＨ

容重
Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ ／
（ｇ ／ ｃｍ３）

含水量
Ｗａｔｅｒ

ｃｏｎｔｅｎｔ ／ ％
总有机碳 ＴＯＣ ／ ％ 总氮 ＴＮ ／

（ｇ ／ ｋｇ）
总磷 ＴＰ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

有效磷 ＡＰ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

９００ ４．５４±０．０６ｃ ０．８５±０．０６ａ ２３．３４±１．９６ｂ ２．６８±０．２４ｂ １．９５±０．０７ａｂ ０．６１±０．０９ａｂ ６．７２±０．４８ｂ

１１００ ４．７２±０．０８ａｂｃ ０．７６±０．０３ｂｃ ２６．２６±１．４２ａｂ ２．９９±０．１４ａｂ ２．１９±０．２６ａ ０．６８±０．０７ａ ６．９９±０．１７ｂ

１３００ ４．８４±０．２５ａｂ ０．７９±０．０４ａｂ ２４．８９±２．８２ｂ ３．５９±０．３７ａ ２．４４±０．３５ａ ０．５５±０．１６ａｂ ７．０３±０．２５ｂ

１５００ ４．６４±０．０９ｂｃ ０．６８±０．０２ｄ ２９．９０±１．７５ａ ３．６５±０．２１ａ ２．２６±０．３１ａ ０．５６±０．１３ｂ ８．１４±０．３１ａ

１７００ ４．９５±０．２０ａ ０．７１±０．０５ｃｄ ２３．２８±２．２３ｂ ２．６９±０．８６ｂ １．８４±０．３３ｂ ０．４２±０．００ｂ ６．６６±０．１２ｂ
　 　 ＴＯＣ：ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ； ＴＮ： ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＴＰ： ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＡＰ： ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ，同列不同字母表示差异显著 Ｐ＜０．０５，ｎ＝ ３

２．２　 海拔变化对黄山松林地土壤微生物群落结构的影响

随海拔变化，黄山松阔叶林土壤微生物各群落均显示出一定差异（图 １）。 高海拔处（１３００—１７００ ｍ）革兰

氏阴性细菌丰度显著低于低海拔 （９００—１１００ ｍ， Ｐ ＜０．０５，图 １ａ），而相对丰度最高的革兰氏阴性细菌则表现
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出相反的特征，高海拔处 （１５００—１７００ ｍ） 相对丰度显著高于其它海拔 （Ｐ＜０．０５，图 １ｂ）。 １５００ ｍ 海拔的放

线菌和丰度显著低于其它海拔 （Ｐ ＜０．０５），其中 ９００ ｍ 处的丰度值最高（图 １ｃ）。 厌氧菌相对丰度同样在

１５００ ｍ 处最低，但只显著低于 １１００ ｍ 和 １３００ ｍ 处的丰度值（图 １ｄ）。 １６：１ω５ｃ 和真菌的相对丰度则是随着

海拔先升高后下降，在 １３００ ｍ 海拔处达到最高值。

图 １　 ５ 个海拔梯度不同微生物类群的相对丰度

Ｆｉｇ．１　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｌｅｖａｔｉｏｎｓ

不 同字母表示 Ｐ＜０．０５ 时差异显著

非度量多维标度（ＮＭＤＳ）排序结果显示（图 ２）。 从整个 ＮＭＤＳ 排序图中（图 ２）可以看出 ５ 个海拔梯度针

阔混交林地土壤微生物群落结构被划分为 ３ 个类群，即海拔 ９００、１１００ ｍ 为主的较低海拔土壤微生物群落类

群；海拔 １３００ ｍ 的中海拔土壤微生物群落类群及以海拔 １５００、１７００ ｍ 为主的高海拔土壤微生物群落类群。
从空间角度来看，地理空间上相近的样点聚为一类。

对各海拔梯度样点在 ＮＭＤＳ 两轴上得分进行分析（表 ３）。 沿 ＮＭＤＳ １ 轴，海拔 ９００、１１００、１３００ ｍ 与海拔
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图 ２　 土壤微生物群落丰度的非度量多维尺度分析

　 Ｆｉｇ． ２ 　 Ｎｏｎｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＮＭＤＳ）

ｓｈｏｗｉｎｇ ｔｈｅ ｏｖｅｒａｌｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

１５００、１７００ ｍ 处得分有显著差异（Ｐ ＜ ０． ０５）。 而海拔

１３００ ｍ 处得分则与海拔 ９００、１５００、１７００ ｍ 处沿 ＮＭＤＳ
２ 轴有显著差异（Ｐ＜０．０５）。
２．３　 土壤微生物群落组成与土壤理化性质间的关系

对各海拔针阔混交林土壤微生物群落组成与土壤

因子渐进进行冗余分析（ＲＤＡ），ＲＤＡ 轴 １ 和轴 ２ 能共

同解释所有变量的 ７１．３％，模拟效果较好（图 ３）。 冗余

分析中，向量的长度与该因子的重要性成正比；土壤理

化性质向量与微生物对碳源的利用向量之间的夹角余

弦值表示他们之间的相关系数［４０］。 结果表明，土壤微

生物群落结构组成与土壤理化性质之间相关性较好。
土壤革兰氏阳性细菌与放线菌正相关；土壤厌氧菌与革

兰氏阴性细菌丰度负相关。 土壤 ｐＨ 值、有机碳含量与

总氮含量显著正相关；但是这些因子与容重和总磷含量

负相关；土壤有效磷含量与含水量之间存在显著正相关；海拔高度的变化影响了土壤环境因子的变化。 土壤

微生物群落组成中，放线菌、革兰氏阳性细菌、革兰氏阴性细菌及厌氧菌受土壤环境因子的影响较大。 海拔高

度的变化主要影响土壤放线菌及革兰氏阳性细菌丰度，与其显著负相关，此外还与革兰氏阴性细菌正相关，对
其他微生物群落丰度的影响较小。

表 ３　 各海拔梯度样点在 ＮＭＤＳ 轴上的得分

Ｔａｂｌｅ ３　 ＮＭＤＳ ａｘｅｓ ｓｃｏｒｅｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｆｉｖｅ ａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｇｒａｄｉｅｎｔ

海拔
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ／ ｍ

ＮＭＤＳ １ ＮＭＤＳ ２

得分 Ｓｃｏｒｅ 标准差 Ｓｔａｎｄａｒｄ 得分 Ｓｃｏｒｅ 标准差 Ｓｔａｎｄａｒｄ

９００ －０．０３０ｂ ０．００５ －０．０４２ｂ ０．０２６

１１００ －０．０１９ｂ ０．００３ ０．００２ａｂ ０．０３４

１３００ －０．０３７ｂ ０．００９ ０．０５２ａ ０．０２７

１５００ ０．０５８ａ ０．０４９ －０．００３ｂ ０．０４２

１７００ ０．０２７ａ ０．０２２ －０．００９ｂ ０．０１１

３　 讨论

海拔高度的变化通常会在较短的地理距离内引起气候环境因子的变化及物质周转的剧烈变化［１９］。 土壤

微生物群落结构作为土壤生态系统中较为敏感的指标，对周围环境的变化会产生极为迅速的响应。 本文研究

发现，随海拔的升高，凤阳山针阔混交林地土壤微生物群落组成也发生了变化。
通过 ＮＭＤＳ 降维分析，将 ５ 个海拔梯度的微生物群落组成分为 ３ 个类型类群。 海拔 ９００ ｍ 及 １１００ ｍ 处，

土壤微生物群落中，革兰氏阳性菌、放线菌及厌氧菌丰度较高；海拔 １５００ ｍ 及 １７００ ｍ 处，土壤革兰氏阳性菌

丰度显著高于其他海拔；海拔 １３００ ｍ 处则拥有较低的细菌丰度。 仅从土壤微生物群落组成的海拔效应上看，
海拔变化主要影响土壤细菌及放线菌丰度的变化，对其他微生物群落影响较小。 朱文杰研究了太白山北坡土

壤放线菌的垂直分布，发现海拔 ８００—１８４５ ｍ 范围内，土壤放线菌 最高含量出现在 １８４５ ｍ，这与本文的研究

结果相似［４１］。 土壤革兰氏阳性与阴性细菌变化趋势相反，随海拔升高，革兰氏阳性与阴性细菌的相对丰度分

别呈现下降和升高趋势，革兰氏阴性细菌对高海拔环境的适应更有优势［４２］。
作为土壤生态系统中的重要组成部分，土壤微生物直接参与森林生态系统的物质循环和能量转化，同时

对稳定团粒结构等方面也有明显作用［４３］。 土壤微生物种类、群落结构、生物量等受气候环境、植被群落结构
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　 图 ３　 不同海拔针阔混交林地土壤微生物群落结构与土壤因子分

冗余分析

Ｆｉｇ． ３ 　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＲＤＡ ） ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

及土壤性质等环境因子的影响。 根据 ＲＤＡ 分析的结

果，海拔变化引起的土壤性质的变化一定程度上导致了

土壤微生物群落的变化［４４］，由于森林土壤的异质性及

植被类型的差异，各土壤因子对微生物群落的影响不

同［４５⁃４６］。 土壤性质对不同土壤微生物类群的作用不

同［４７］：土壤革兰氏阳性细菌与放线菌丰度几乎受到所

有土壤因子的影响，这说明影响它们丰度的因素较复

杂；土壤革兰氏阴性细菌丰度则主要受到土壤容重、含
水量及土壤有效磷含量的影响，其中容重为负相关，含
水量及有效磷含量为正相关。 许多研究都证明土壤 Ｎ，
Ｐ 含量是影响土壤微生物群落的重要因素［４８］，但是在

不同的研究区域影响效果有所差异。 良好的土壤物理

性质，也对土壤微生物群落结构的丰富作用显著［４９］。
土壤微生物群落结构受土壤性质的影响，大都是多个因

子的综合作用结果［５０］。
植物群落组成也显著影响土壤微生物群落结构组

成。 一方面，大量研究探讨了植物群落结构多样性与土

壤微生物群落组成及丰度之间的相互关系，发现较高的植物群落结构多样性多伴随着大的土壤微生物群落结

构多样性［１４］。 另一方面，有学者认为每种植物对生态系统的贡献都是不同的，植物通过根系形态、分泌物及

枯落物的分解影响着土壤微生物群落结构组成［５１］。 这些观点都说明植物群落组成是影响土壤微生物群落结

构的重要因素。 海拔变化后，针阔混交林内部植物种类及组成均发生改变，这种差异及其引起土壤环境差异

也是土壤微生物群落结构不同的重要因素［５２⁃５３］。
本研究利用磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）技术测定土壤微生物群落组成，因为它可以直接提取原位土壤的 ＰＬＦＡ，

但是该方法的准确性对实验条件要求较高，同时无法区分植物体与土壤的 ＰＬＦＡ，因此利用分子生物学技术

深入探讨土壤微生物群落多样性或许是我们进一步研究方向。

５　 结论

风阳山不同海拔梯度土壤理化性质及土壤微生物群落组成均有差异。 随海拔升高，土壤养分含量大致呈

现先升高后降低的变化特征，在海拔 １１００—１５００ ｍ 范围内养分含量较高。 土壤 ｐＨ 值及容重分别与海拔高

度呈正、负相关关系。 土壤微生物群落组成中，土壤革兰氏阳性细菌、革兰氏阴性细菌及放线菌丰度与海拔高

度的变化相关关系显著，其他类群的土壤微生物丰度与海拔的相关性较弱。
土壤理化性质对土壤微生物群落丰度有一定的影响，土壤革兰氏阳性细菌及放线菌丰度收土壤理化性质

各因子的综合影响，革兰氏阴性细菌丰度则主要受到土壤含水量及有效磷含量的关系密切。
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