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海拔梯度变化对中亚热带黄山松土壤微生物生物量和
群落结构的影响

赵盼盼１，２，周嘉聪１，２，林开淼１，３，张秋芳１，２，袁　 萍１，２，曾晓敏１，２，苏　 莹１，２，徐建国３，
陈岳民１，２，∗，杨玉盛１，２

１ 福建师范大学湿润亚热带生态地理过程教育部重点实验室， 福州　 ３５０００７

２ 福建师范大学地理研究所， 福州　 ３５０００７

３ 福建戴云山国家级自然保护区管理局， 泉州　 ３６２５００

摘要：全球变暖对陆地生态系统造成一系列生态问题，使这些问题将随着全球平均气温的升高而进一步加剧。 海拔梯度变化是

研究气候变暖对陆地生态系统影响的一种重要手段。 目前为止利用海拔梯度对微生物影响的研究尚未定论，其主要原因是忽

略了植被类型的影响。 因此，以中亚热带戴云山的 ３ 个海拔（１３００、１４５０、１６００ ｍ）的黄山松（Ｐｉｎｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ）林为研究对象，探

究沿海拔梯度的变化，森林土壤微生物生物量和微生物群落结构的响应变化。 结果表明：土壤碳氮磷养分（ＳＯＣ、ＴＮ、ＴＰ）、微生

物生物量氮（ＭＢＮ）、微生物生物量磷（ＭＢＰ）和丛枝菌根真菌（ＡＭＦ）、革兰氏阴性菌（ＧＮ）、真菌（ Ｆｕｎｇｉ）、总磷脂脂肪酸

（ＴＰＬＦＡ），细菌∶真菌（Ｆ ∶Ｂ）均随海拔升高显著下降，而革兰氏阳性菌∶革兰氏阴性菌（ＧＰ ∶ＧＮ） 随海拔升高呈相反的趋势。 冗余

分析（ＲＤＡ）表明，温度（Ｔ）和可溶性有机氮（ＤＯＮ）是影响微生物群落结构的最重要的环境因子。 研究表明：与 １６００ ｍ 海拔相

比，１３００ ｍ 海拔温度较高，土壤有机质矿化作用较强，土壤速效养分及微生物生物量随之增加，从而提高（ Ｆｕｎｇｉ）、细菌

（Ｂａｃｔｅｒｉａ）等。 因此，未来气候变暖将通过改变土壤碳氮磷养分来影响本区域微生物群落组成结构。 这对进一步深入了解气候

变化对山地生态系统土壤养分循环过程具有重要意义。
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Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ
Ｐｉｎｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ ｆｏｒｅｓｔ ｉｎ ｍｉｄ⁃ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｚｏｎｅ
ＺＨＡＯ Ｐａｎｐａｎ１，２， ＺＨＯＵ Ｊｉａｃｏｎｇ１，２， ＬＩＮ Ｋａｉｍｉａｏ１，３， ＺＨＡＮＧ Ｑｉｕｆａｎｇ１，２， ＹＵＡＮ Ｐｉｎｇ１，２， ＺＥＮＧ Ｘｉａｏｍｉｎ１，２， Ｓｕ
Ｙｉｎｇ１，２， ＸＵ Ｊｉａｎｇｕｏ３， ＣＨＥＮ Ｙｕｅｈｍｉｎ１，２，∗， ＹＡＮＧ Ｙｕｓｈｅｎｇ１，２

１ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｆｏｒ Ｈｕｍｉｄ Ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ Ｅｃｏ⁃ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ Ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ｅｄｕｃａｔｉｏｎ， Ｆｕｊｉａｎ Ｎｏｒｍａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｆｕｚｈｏｕ ３５０００７， Ｃｈｉｎａ

２ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｇｅｏｇｒａｐｈｙ， Ｆｕｊｉａｎ Ｎｏｒｍａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｆｕｚｈｏｕ ３５０００７， Ｃｈｉｎａ

３ Ｄａｉｙｕｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ Ａｄｍｉｎｉｓｔｒａｔｉｏｎ Ｂｕｒｅａｕ， Ｑｕａｎｚｈｏｕ ３６２５００， Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｇｌｏｂａｌ ｗａｒｍｉｎｇ ｈａｓ ｃａｕｓｅｄ ａ ｓｅｒｉｅｓ ｏｆ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｓｓｕｅｓ ｉｎ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ， ｗｈｉｃｈ ｗｉｌｌ ｂｅ ｆｕｒｔｈｅｒ ａｇｇｒａｖａｔｅｄ
ｂｙ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ｇｌｏｂａｌ ａｖｅｒａｇｅ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓ． Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｇｒａｄｉｅｎｔｓ ａｒｅ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ａｓｐｅｃｔ ｏｆ ｓｔｕｄｙｉｎｇ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ
ｃｌｉｍａｔｅ ｗａｒｍｉｎｇ ｏｎ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ． Ｃｕｒｒｅｎｔｌｙ， ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｏｎ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｈａｖｅ ｎｏｔ
ｙｉｅｌｄｅｄ ｃｏｎｃｌｕｓｉｖｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｍａｉｎｌｙ ｂｅｃａｕｓｅ ｔｈｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ ｈａｓ ｎｏｔ ｂｅｅｎ ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ． Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ， ｉｎ ｔｈｉｓ



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

ｓｔｕｄｙ， Ｐｉｎｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ ａｔ １３００， １４５０， ａｎｄ １６００ ｍ ｉｎ ｔｈｅ ｍｉｄ⁃ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ Ｄａｉｙｕｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ｓｔｕｄｙ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ
ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ， ｔｏｔａｌ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ， ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ （ ＭＢＮ）， ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ （ ＭＢＰ ）， ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ
ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ （ＡＭＦ）， ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｆｕｎｇｉ （ＧＮ）， ｆｕｎｇｉ， ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ （ＴＰＬＦＡ）， ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ∶ ｆｕｎｇｉ （Ｆ
∶Ｂ） ｒａｔｉｏ ａｌｌ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｗｉｔｈ ａｌｔｉｔｕｄｅ． Ｈｏｗｅｖｅｒ， ｔｈｅ ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ∶ ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ （ＧＰ ∶ＧＮ）
ｒａｔｉｏ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｗｉｔｈ ｅｌｅｖａｔｉｏｎ． Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ） ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ （Ｔ） ａｎｄ ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ
ｏｒｇａｎｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ （ＤＯＮ） ｃｏｎｔｅｎｔ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｔｈａｔ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ． Ｓｔｕｄｉｅｓ ｈａｖｅ ｓｈｏｗｎ ｔｈａｔ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ １６００ ｍ ａｌｔｉｔｕｄｅ， ｔｈｅ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｔ １３００ ｍ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ， ｗｈｉｃｈ
ｐｒｏｍｏｔｅｄ ｔｈｅ ｍｉｎｅｒａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ， ａｎｄ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｔｈｅ ａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｂｉｏｍａｓｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ， ｔｈｅｒｅｂｙ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｓｕｃｈ ａｓ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ． Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ， ｆｕｔｕｒｅ ｃｌｉｍａｔｅ ｗａｒｍｉｎｇ ｗｉｌｌ
ｌｉｋｅｌｙ ａｆｆｅｃｔ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｇｉｏｎ ｂｙ ｃｈａｎｇｉｎｇ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ， ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ａｎｄ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ
ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔｓ． Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ａｒｅ ｏｆ ｇｒｅａｔ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｔｏ ｆｕｒｔｈｅｒ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｃｌｉｍａｔｅ ｃｈａｎｇｅ ｏｎ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔ
ｃｙｃｌｉｎｇ ｉｎ ｍｏｕｎｔａｉｎ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ａｌｔｉｔｕｄｅ； ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ； ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

ＩＰＣＣ（２０１３）报告指出，２１ 世纪末全球气温将平均上升 １．８—４．０℃ ［１］。 全球变暖已是不争的事实。 当前，
气候变化对生态系统的影响是生态学研究的热点问题之一。 而在全球气候变化与陆地生态系统关系的研究

中，由海拔高度变化引起的自然温度梯度的变化，可以用来模拟气候变化，这也是近年来被广泛应用且经济的

方法［２］。 其中，土壤微生物是土壤营养源或汇，参与污染物的降解和腐殖化过程［３⁃４］，在森林生态系统能量流

动和养分循环过程起着重要作用［５］。 因此，利用海拔梯度变化，了解其微生物多样性的分布格局及其形成机

制是未来解释生物多样性对气候变化响应的重要的参考依据。
随海拔升高，温度降低，这可能会影响微生物的活动［６］。 土壤微生物群落结构组成十分复杂，数量巨大，

单纯的利用传统培养方法取得的土壤微生物信息往往不能全面地反映自然状况下的土壤微生物群落结构变

化。 近年来磷脂脂肪酸（Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ⁃ｄｅｒｉｖｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ， ＰＬＦＡ）作为微生物的生物标记，常被用于鉴定微生物

种类和识别微生物类群［７⁃８］。 这种方法可以准确反映微生物群落的实际情况［９］。
尽管微生物学方法在不断改进，但是，目前国内外关于土壤微生物群落随海拔梯度的变化并无统一定论。

如 Ｗｈｉｔａｋｅｒ 等人［１０］研究发现随着安第斯山脉海拔的升高总 ＰＬＦＡ 含量，Ｂａｃｔｅｒｉａ 和 Ｆｕｎｇｉ，ＧＮ 和 ＧＰ，Ｆ ∶Ｂ 均

随海拔升高而显著升高。 有研究者在阿尔卑斯山观察到土壤 Ｆｕｎｇｉ 随海拔梯度增加也有相似的结果［１１⁃１３］。
而 Ｗａｇａｉ 等人［１４］发现，随着海拔的升高，Ｂａｃｔｅｒｉａ 和 Ｆｕｎｇｉ 含量下降。 Ｄｊｕｋｉ 等人［１５］研究发现，ＴＰＬＦＡ及 Ｂａｃｔｅｒｉａ
并未随海拔升高表现出一致的变化规律。 海拔梯度的变化会影响植被类型［１６］，而植被类型是影响土壤微生

物群落的重要因素，不同树种凋落物和根系分泌物直接影响微生物群落组成［１７］，此外通过间接影响森林土壤

的理化性质，如 ｐＨ、有机质含量、土壤结构和微气候等，进而对土壤微生物群落产生重要影响［１８⁃１９］。 王淼等

人［２０］在罕山研究表明不同海拔下植被类型不同，显著影响了 Ｂａｃｔｅｒｉａ、Ｆｕｎｇｉ、ＧＮ 和 ＧＰ 生物量以及微生物群

落结构组成。 由此可知，以往沿海拔梯度的研究大多以不同植被类型作为研究对象，可能是造成研究结果不

一的原因。 因此，控制植被类型变量，沿海拔梯度，探究微生物群落结构的变化，可能更能反映未来气候变化

下土壤微生物的响应。
戴云山国家级自然保护区是东南地区重要的生物多样性的基因库，物种丰富，种类繁多，现已成为研究的

热点区域［２１⁃２３］。 黄山松（Ｐｉｎｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ）又称台湾松，常绿乔木，分布于中国东南部，高山地绿化和用材的

优良树种［２４］，也是亚热带地区的主要建群种。 戴云山是中国最大的黄山松种质基因基地［２５］，对保护福建省

乃至我国生物多样性和开展中亚热带植被的演替具有重要科学意义。 因此，本研究利用 ＰＬＦＡ 技术，研究 ３
个不同海拔梯度的黄山松林土壤微生物生物量和微生物群落组成及其影响因素，以期为揭示未来全球变暖背

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

景下微生物群落变化规律提供理论依据，也为探究戴云山自然保护区土壤养分循环的过程提供科学依据。

１　 试验区与试验设计

样地位于福建省泉州市戴云山自然保护区（２５°３８′—２５°４３′ Ｎ，１１８°０５′—１１８°０５′ Ｅ），该保护区地处中亚

热带向南亚热带的过渡区域，是中国单位面积生物多样性程度最高的自然保护区之一。 气候类型为亚热带海

洋性季风气候，具有冬冷夏热，水热同期，湿润多雨等特点。 年平均气温 ２０℃，年降水量达 １７００—２０００ ｍｍ，年
平均相对湿度 ８０％［２６］。 不同海拔梯度的黄山松林的主要优势树种均为黄山松，林内其他乔木较少，林下植被

相似，１３００，１４５０ ｍ 海拔和 １６００ ｍ 海拔相比灌木较多，林下灌木层优势树种以肿节少穗竹（Ｏｌｉｇｏｓｔａｃｈｙｕｍ
ｏｅｄｏｇｏｎａｔｕｍ）为主，伴生有钝齿冬青（Ｌｌｅｘ ｃｒｅｎａｔａ Ｔｈｕｎｂ）、鹿角杜鹃（Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｌａｔｏｕｃｈｅａｅ）、窄基红褐柃

（Ｅｕｒｙａ ｒｕｂｉｇｉｎｏｓａ ｖａｒ． ａｔｔｅｎｕａｔａ）和短尾越桔（Ｖａｃｃｉｎｉｕｍ ｃａｒｌｅｓｉｉ）等；草本层以里白（Ｈｉｃｒｉｏｐｔｅｒｉｓ ｇｌａｕｃａ）为主，伴
生有德化假卫茅（Ｍｉｃｒｏｔｒｏｐｉｓ ｄｅｈｕａｅｎｓｉｓ）、藜芦（ Ｖｅｒａｔｒｕｍ ｎｉｇｒｕｍ）、狗脊蕨（Ｗｏｏｄｗａｒｄｉａ ｊａｐｏｎｉｃａ） 和黑莎草

（Ｇａｈｎｉａ ｔｒｉｓｔｉｓ）等，土壤均为花岗岩发育的黄壤。 样地基本情况详见表 １。

表 １　 不同海拔土壤样地基本情况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｕｍｍａｒｙ ｏｆ ｓｉｔｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｌｏｎｇ ｔｈｅ ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ｇｒａｄｉｅｎｔ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ ／ ｍ

经纬度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ ａｎｄ ｌａｔｉｔｕｄｅ

平均年气温
Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ／ ℃

郁闭度
Ｃｒｏｗｎ ｄｅｎｓｉｔｙ

土壤类型
Ｓｏｉｌ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

１３００ ±１０ １１８°６′４３″ Ｅ　 ２５°４１′５７″ Ｎ １７．１５ ０．６５ 黄壤

１４５０ ±１０ １１８°６′３１″ Ｅ　 ２５°４２′１３″ Ｎ １６．２０ ０．６０ 黄壤

１６００ ±１０ １１８°６′３６″ Ｅ　 ２５°４２′５０″ Ｎ １５．５０ ０．５０ 黄壤

２　 研究方法

２．１　 土壤样品采集

２０１７ 年 ５ 月，选取戴云山 １３００、１４５０、１６００ ｍ３ 个海拔的黄山松林，于每个海拔梯度设置 ２０ ｍ×２０ ｍ 的标

准样地，在每个标准样地内随机布设 ５ 个 ２ ｍ×２ ｍ 小样区，去除表面凋落物，每个小样区采用“Ｓ”型混合采样

方法取样，取表层土，土层深度约为 １０ ｃｍ，每片林子采集 ５ 个土壤样品。 将采集的土壤样品迅速带回实验室

保鲜。 去除可见根系、石粒等及动植物残体后，将土壤过 ２ ｍｍ 筛。 然后将土样用四分法分为两部分，一部分

用于土壤速效养分、含水率、土壤微生物生物量和微生物群落结构的测定；另一部分土壤室内自然风干后过 ０．
１４９ ｍｍ 筛，用于测定土壤全氮磷等基本理化指标。
２．２　 土壤理化性质测定方法

土壤总有机碳、全氮用碳氮元素分析仪（Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ Ｖａｒｉｏ ＥＬ ＩＩＩ，Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ，德国）测定。 全磷采用 ＨＣｌＯ４⁃

Ｈ２ＳＯ４法
［２７］测定，样品经过消解后，通过 ０．４５ μｍ 玻璃纤维过滤器（Ｑ ／ ＩＥＦ Ｊ０１⁃ １９９７，上海），并用连续流动分

析仪（ Ｓｋａｌａｒ ｓａｎ ＋ ＋，Ｓｋａｌａｒ，荷兰）测定。 土壤含水率的测定采用烘干法。 土壤 ｐＨ 通过玻璃电极 ｐＨ 计

（ＳＴＡＲＴＥＲ ３００，ＯＨＡＵＳ，美国）测定，水土比为 ２．５∶１。 土壤可溶性有机碳（ＤＯＣ，Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ）和可

溶性有机氮（ＤＯＮ，Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ）的测定是用去离子水为浸提液（水土比为 ４∶１），振荡离心后，经
０．４５ μｍ 滤膜抽滤，用总有机碳分析仪（ＴＯＣ⁃ＶＣＰＨ ／ ＣＰＮ，日本）测定滤液中 ＤＯＣ 含量，用连续流动分析仪测

定 ＤＯＮ 含量。 以 ２ ｍｏｌ ／ Ｌ Ｋ２ＳＯ４为浸提液，振荡离心后过滤，用连续流动分析仪测定滤液中的土壤铵态氮

（ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ）和硝态氮（ＮＯ－

３ ⁃Ｎ）含量。 有效磷（ＡＰ）由 Ｍ３ 浸提液［２７］提取，并用连续流动分析仪测定。
２．３　 土壤微生物生物量碳、氮、磷及微生物群落结构（ＰＬＦＡ）测定

微生物生物量碳（ＭＢＣ）和微生物生物量氮（ＭＢＮ）采用氯仿熏蒸⁃Ｋ２ＳＯ４浸提法［２８］，最后用总有机碳分析

仪测定提取液中有机碳含量，用连续流动分析仪测定总氮含量。 ＭＢＣ 计算公式：ＢＣ ＝ΔＥＣ ／ ｋＣ，式中：ΔＥＣ为熏

蒸与未熏蒸土壤有机碳含量的差值，ｋＣ为转换系数，取值 ０．４５。 ＭＢＮ 计算公式：ＢＮ ＝ ΔＥＮ ／ ｋＮ，式中：ΔＥＮ为熏

３　 ６ 期 　 　 　 赵盼盼　 等：海拔梯度变化对中亚热带黄山松土壤微生物生物量和群落结构的影响 　
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蒸与未熏蒸土壤有机氮含量的差值，ｋＮ为转换系数，取值 ０．５４。 土壤微生物生物量磷（ＭＢＰ）采用氯仿熏蒸⁃
ＮａＨＣＯ３浸提法［２９］，ＭＢＰ 计算公式为：ＢＰ ＝ΔＥＰ ／ ｋＰ，转换系数 ｋＰ取值 ０．４０。

微生物群落结构（ＰＬＦＡ）具体参考 Ｂｏｓｓｉｏ 和 Ｓｃｏｗ［３０］的方法进行样品的浸提、分离、酯化、萃取，采用 ＭＩＤＩ
软件系统分析 ＰＬＦＡ 各组分含量。 具体步骤：称取相当于 ８ ｇ 干重的新鲜土壤，置于离心管中，加入提取液

（氯仿：甲醇：磷酸缓冲液体积比为 １：２：０．８）后振荡 ２ ｈ，然后在 ２０００ ｇ 离心 １０ ｍｉｎ，将上清液倒入加有 １２ ｍＬ
氯仿和 １２ ｍＬ 磷酸缓冲液的分液漏斗中；下层沉淀再用 ２３ ｍＬ 提取液重复提取 １ 次。 两次的提取液混合摇

匀，静置过夜。 第 ２ 天将分液漏斗中的氯仿层小心接入试管中，在 ３０—３２℃水浴中用高纯 Ｎ２吹干。 浓缩的脂

肪酸用 １ ｍＬ 氯仿分 ５ 次转移到活性硅胶柱中，分别用氯仿、丙酮和甲醇洗提，弃去氯仿和丙酮洗提液，收集甲

醇洗提液，在 ３２℃水浴中用高纯 Ｎ２吹干后，依次加入 １ ｍＬ 甲醇：甲苯（体积比 １：１）混合液和 １ ｍＬ ０．２ｍｏｌ ／ Ｌ
ＫＯＨ 甲醇溶液，振荡混匀，在 ３７℃水浴中处理 １５ ｍｉｎ。 之后加入 ０．３ ｍＬ １ ｍｏｌ ／ Ｌ 醋酸、２ ｍＬ 正己烷和 ２ ｍＬ
纯水，低速振荡 １０ ｍｉｎ，提取上层溶液；剩余溶液用 ２ ｍＬ 正己烷重复提取 １ 次，两次提取的上层溶液混合后，
用高纯 Ｎ２吹干，得到甲酯化的脂肪酸样品。 该样品用 ２００ μＬ 正己烷溶解，以 １９：０ 甲酯作为内标物，在气相

色谱仪（Ｈｅｗｌｅｔｔ⁃Ｐａｃｋａｒｄ ６８９０ ｓｅｒｉｅｓ ＧＣ， ＦＤ）上采用ＭＩＤＩ 软件系统（ＭＩＤ， ＩＩｎｃ．， Ｎｅｗａｒｋ， ＤＥ）进行分析，测定

磷脂脂肪酸各组分的含量。 具体的土壤微生物种群磷脂脂肪酸标志物及其特征比值详见表 ２［３１⁃３５］。

表 ２　 土壤微生物种群磷脂脂肪酸标志物

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｍａｒｋｅｒｓ ｏｆ ＰＬＦＡ ｉｎ ｓｏｉｌ

微生物类型
Ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ｔｙｐｅ

磷脂脂肪酸标志物
Ｐｈｏｓｐｈａｔｉｄｉｃ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｍａｒｋｅｒｓ

参考文献
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

丛枝菌根真菌
Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ （ＡＭＦ） １６：１ω５ｃ （Ｏｌｓｓｏｎ １９９９； Ｄｅｎｇ ｅｔ ａｌ． ２０１６； Ｚａｎｇ ｅｔ ａｌ．

２０１６）
革兰氏阳性菌
Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ （ＧＰ）

１４：０ ｉｓｏ，１５：０ ａｎｔｅｉｓｏ，１５：０ ｉｓｏ，１６：０ ｉｓｏ，１７：
０ ａｎｔｅｉｓｏ，１７：０ ｉｓｏ （Ｆｒｏｓｔｅｇåｒｄ ｅｔ ａｌ． ２０１１； Ｕｓｈｉｏ ｅｔ ａｌ． ２０１３）

革兰氏阴性菌
Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ （ＧＮ）

１６：１ω７ｃ， １７： ０ ｃｙｃｌｏ， １８： １ω７ｃ， １９ｃｙ， １６：
１ω９ｃ，１８：１ω５ｃ （Ｆｒｏｓｔｅｇåｒｄ ｅｔ ａｌ． ２０１１； Ｕｓｈｉｏ ｅｔ ａｌ． ２０１３）

放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ （ＡＣＴ） １６： ０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ， １７： ０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ， １８： ０
１０⁃ｍｅｔｈｙｌ （Ｓｗａｌｌｏｗ ｅｔ ａｌ． ２００９）

真菌 Ｆｕｎｇｉ （Ｆ） １８：１ω９ｃ， １８：２ω６ ｃ （Ｓｗａｌｌｏｗ ｅｔ ａｌ． ２００９）

２．４　 数据处理

数据经过 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１３ 软件处理后，采用 ＳＰＳＳ ２１．０ 统计软件对不同海拔土壤各指标进行统计分

析。 采用单因素方差分析（ｏｎｅ－ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）检验不同处理之间土壤理化性质，土壤微生物生物量及土壤微

生物群落结构的差异显著性（Ｄｕｎｃａｎ 法，α ＝ ０．０５）。 采用 Ｃａｎｏｃｏ Ｓｏｆｔｗａｒｅ ５．０ 软件，以土壤微生物 ＰＬＦＡ 为响

应变量，以土壤理化性质及微生物生物量为解释变量做冗余分析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ Ａｎａｌｙｓｉｓ， ＲＤＡ）；绘图由 Ｏｒｉｇｉｎ
９．０ 软件完成。

３　 结果与分析

３．１　 土壤基本理化性质

随海拔升高，土壤含水量、土壤有机碳（ＳＯＣ）、总氮（ＴＮ）、总磷（ＴＰ）、ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 均具有下降的趋势（表 ３）。

海拔越高，ｐＨ 含量越低，但 ３ 个海拔间 ｐＨ 的差异性均未达到显著水平。 但是，１６００ ｍ 和 １３００ ｍ 海拔的 ＤＯＣ
和 ＤＯＮ 含量均显著高于 １４５０ ｍ 海拔的 ＤＯＣ 和 ＤＯＮ 含量。 海拔变化对土壤中的 ＡＰ 和 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 含量均无显

著影响。
３．２　 不同海拔对微生物生物量及其比值的影响

ＭＢＣ、ＭＢＮ 和 ＭＢＰ 含量均随海拔升高而降低，但是不同海拔之间的 ＭＢＣ 含量的差异性未达显著水平，
而海拔 １３００ ｍ 的 ＭＢＮ 和 ＭＢＰ 含量显著高于海拔 １４５０ ｍ 和 １６００ ｍ 的 ＭＢＮ 和 ＭＢＰ 含量（Ｐ＜０．０５）（表 ４）。
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随海拔升高，ＭＢＣ：ＭＢＮ 并无显著变化。 和 １３００ ｍ 海拔相比，１４５０ ｍ 和 １６００ ｍ 海拔 ＭＢＣ：ＭＢＰ 分别显著增

加了 ２．６８ 倍，２．１２ 倍，ＭＢＮ：ＭＢＰ 分别显著增加了 １．３３ 倍，１．４４ 倍（图 １）。

表 ３　 不同海拔土壤基本理化性质

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｒａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｏｆ ｓｏｉｌｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ

海拔 Ａｌｔｉｔｕｄｅ ／ ｍ １３００ １４５０ １６００

酸碱性 ｐＨ ４．２６±０．２０ ａ ４．２１±０．２７ ａ ４．１０±０．０８ ａ
含水率 ＷＣ ／ ％ ６５．５６±１４．７７ ａ ５９．６４±０．２０ ａｂ ５１．３５±３．５９ ｂ
土壤有机碳 ＳＯＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ９９．０７±１９．８２ ａ ８１．５８±３２．９７ ａ ４１．１９±５．７４ ｂ
全氮 ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ５．３０±１．０９ ａ ４．６４±１．５８ ａ ２．６９±０．３４ ｂ
全磷 ＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．３６±０．０４ ａ ０．３８±０．０９ ａ ０．１７±０．０３ ｂ
有效磷 ＡＰ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ４．９８±０．８０ ａ ６．２０±１．３２ ａ ６．４０±１．３９ ａ
铵态氮 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ３０．８８±５．３７ ａ ２８．３１±１１．０１ ａ ３１．５１±５．３４ ａ
硝态氮 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ０．９６±０．２３ ａ ０．６４±０．２７ ｂ ０．４７±０．１６ ｂ
可溶性有机碳 ＤＯＣ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ６２６．００±１２１．４４ ａ ３７４．０７±１４６．２７ ｂ ５２７．８１±１１２．４５ ａｂ
可溶性有机氮 ＤＯＮ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ２５．３０±３．４５ ａ １６．０２±０．６．３６ ｂ ２９．０２±４．８２ ａ

　 　 表中数据为平均值±标准差（ｎ ＝ ５）， 同一行不同小写字母表示不同海拔间差异显著（Ｐ＜０．０５） ． ＷＣ：含水率， Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ； ＳＯＣ：土壤有机

碳， Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ； ＴＮ：总氮， Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＴＰ：总磷， Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＡＰ：有效磷， Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ：铵态氮， Ａｍｍｏｎｉｕｍ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＮＯ－
３ ⁃Ｎ：硝态氮， Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＤＯＣ：可溶性有机碳， Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ； ＤＯＮ：可溶性有机氮， Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

表 ４　 不同海拔对微生物生物量的影响

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ ／ ｍ

微生物生物量碳
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ

ｃａｒｂｏｎ ＭＢＣ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

微生物生物量氮
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ ＭＢＮ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

微生物生物量磷
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ＭＢＰ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

１３００ １５８６．０２±５５４．１１ ａ １９４．９０ ±５３．８８ ａ ２７０．９８±６８．３８ ａ
１４５０ １４６２．６１±４７３．２９ ａ １５１．１５±５２．０２ ａｂ １０６．７７±３４．７４ ｂ
１６００ １１３５．７９±２０１．８８ ａ １１４．００±１８．１０ ｂ ７７．２５±１２．６０ ｂ

　 　 表中数据为平均值±标准差（ｎ ＝ ５）， 同一列不同小写字母表示同一土层不同海拔间差异显著（Ｐ＜０．０５）

３．３　 不同海拔土壤中特征微生物类群 ＰＬＦＡ 总量及其比率

不同微生物相对生物量在不同海拔土壤中分布不同。 其中 Ｂａｃｔｅｒｉａ 生物量最大，其次是 Ｆｕｎｇｉ，ＡＣＴ。 随

海拔升高，ＡＭＦ，ＧＮ，Ｆｕｎｇｉ，ＴＰＬＦＡ含量随之下降（表 ５），均为 １３００ ｍ＞１４５０ ｍ＞１６００ ｍ，和 １３００ ｍ 海拔相比，
１６００ ｍ 海拔 ＧＮ 含量下降了 ０．３７ 倍。 而海拔变化对 ＧＰ 和 ＡＣＴ 无显著影响。 和 １３００ ｍ 海拔相比，１６００ ｍ 海

拔的 ＧＰ：ＧＮ 显著增加了 ３４．６９％。 Ｆ：Ｂ 比值在 １４５０ ｍ 海拔最低，和 １３００ ｍ 海拔的 Ｆ：Ｂ 比值相比，１４５０ ｍ 海

拔的 Ｆ：Ｂ 比值显著下降了 ３３．７３％。

表 ５　 不同海拔对磷脂脂肪酸及其特征比值的影响

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｒａｔｉｏｓ （ＰＬＦＡ）

磷脂脂肪酸
Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ （ＰＬＦＡ） ／ （ｎｍｏｌ ／ ｇ）

海拔 Ａｌａｔｉｔｕｄｅ ／ ｍ

１３００ １４５０ １６００

丛枝菌根真菌 Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ （ＡＭＦ） １．９７±０．４１ ａ １．３１±０．３７ ｂ １．３２±０．３９ ｂ

革兰氏阳性菌 Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ （ＧＰ） ９．３６±２．１６ ａ ９．４５±１．７０ ａ ７．５８±０．５０ ａ

革兰氏阴性菌 Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ （ＧＮ） １８．４１±９．５０ ａ １５．８９±２．９９ ａ １１．５２±２．３１ ｂ

放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ （ＡＣＴ） ４．４３±１．０７ ａ ５．２０±０．８４ ａ ４．３３±０．４４ ａ

真菌 Ｆｕｎｇｉ （Ｆ） ８．９３±１．２０ ａ ６．２８±１．８３ ｂ ５．４３±１．４２ ｂ
总磷脂脂肪酸 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ （ＴＰＬＦＡ） ４３．１１±６．４０ ａ ３８．１２±７．６２ ｂ ３０．１７±４．５６ ｂ

革兰氏阳性菌：革兰氏阴性菌 （ＧＰ：ＧＮ） ０．５０±０．０７ ｂ ０．６０±０．０４ ａｂ ０．６８±０．１３ ａ

真菌：细菌 Ｆｕｎｇｉ： ｂａｃｔｅｒｉａ （Ｆ：Ｂ） ０．３３±０．０５ ａ ０．２４±０．０３ ｂ ０．２８±０．０４ ａｂ

　 　 表中数据为平均值±标准差（ｎ＝ ５），同一行不同小写字母表示不同海拔间差异显著（Ｐ＜０．０５）

５　 ６ 期 　 　 　 赵盼盼　 等：海拔梯度变化对中亚热带黄山松土壤微生物生物量和群落结构的影响 　
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图 １　 不同海拔处理下对土壤 ＭＢＣ：ＭＢＮ，ＭＢＣ：ＭＢＰ，ＭＢＮ：ＭＢＰ 比值的影响

Ｆｉｇ．１　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ＭＢＣ：ＭＢＮ， ＭＢＣ：ＭＢＰ， ＭＢＮ：ＭＢＰ ｒａｔｉｏｓ

ＭＢＣ：微生物生物量碳， Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ； ＭＢＮ：微生物生物量氮， Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＭＢＰ：微生物生物量磷， Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｂｉｏｍａｓｓ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

３．４　 土壤微生物群落结构变化的 ＲＤＡ 分析

以土壤微生物 ＰＬＦＡ 作为响应变量，土壤的理化性质作为环境解释变量进行 ＲＤＡ 分析（图 ２）。 不同海

拔梯度都按照一定的规律进行了很好的聚类，说明不同海拔处理显著影响了表层土壤微生物 ＰＬＦＡ。 ＲＤＡ 分

析表明 Ｔ 和 ＤＯＮ 是影响表层土壤 ＰＬＦＡ 变化的关键因子。 ＲＤＡ 第一轴和第二轴分别解释了变量的 ５６．４８％
和 ９．９０％，其中气温（Ｔ）作用最明显，解释了土壤微生物群落结构变化的 ４１．１％ （Ｐ ＝ ０．００２），且与 ＡＭＦ，
Ｆｕｎｇｉ，ＴＰＬＦＡ呈显著正相关，与 Ｆ：Ｂ 显著负相关。

４　 讨论

４．１　 不同海拔下微生物生物量及其比值的差异

土壤微生物量是土壤微生物发挥作用的物质基础，由于其周转快、灵敏度高，可以直接或间接反映土壤肥

力和土壤环境质量的微小变化［３６⁃３７］。 ＭＢＣ 和 ＭＢＮ 分别是有机碳和有机氮中最活跃、最易变化的部分，虽然

所占比例很小，却是整个生态系统养分和能源循环的关键和动力［３８］，而 ＭＢＰ 则反映着土壤中有机⁃无机磷素

的转化过程。 本研究中，ＭＢＮ 和 ＭＢＰ 均随海拔降低而显著升高。 这是因为海拔 １３００ ｍ 地区温度较高，有效

促进了微生物的生长及活性，加速其对无机养分的利用。 同时促进了 ＭＢＣ 的积累，但随海拔下降 ＭＢＣ 含量

有升高趋势并不显著。 这与刘秉儒［３９］ 的研究结果并不一致，其结果表明贺兰山东坡（１４００—３１００ ｍ）土壤

ＭＢＣ 和 ＭＢＮ 随海拔的升高而增加。 土壤有机质含量是影响土壤微生物量的重要因素［４０⁃４１］，贺兰山高海拔地

区 ＳＯＣ、ＴＮ 含量较高，进而增加 ＭＢＣ、ＭＢＮ 含量，然而本研究海拔 １６００ ｍ 地区的 ＳＯＣ、ＴＮ 含量相比于海拔

１３００ ｍ 地区更低，因此 ＭＢＣ 和 ＭＢＮ 含量随海拔升高下降。
有研究表明 ＭＢＣ：ＭＢＮ 的高低反映了土壤氮素供应能力［４２］。 随海拔下降，ＭＢＣ：ＭＢＮ 有下降趋势，海拔

１３００ ｍ 地区比值最低，则表明 １３００ ｍ 海拔土壤氮素有较高的生物有效性，土壤氮素利用率较高，这与 １３００ ｍ
海拔 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 含量最高的结果一致。 土壤微生物生物量碳磷比（ＭＢＣ：ＭＢＰ）是衡量土壤微生物生物量磷有效

性的重要指标。 随海拔下降，显著降低了 ＭＢＣ：ＭＢＰ，说明 １６００ ｍ 海拔土壤微生物中磷素相对缺乏，微生物

矿化和转化过程中释放磷素的潜力较低。 ＭＢＮ：ＭＢＰ 可以表明土壤微生物氮磷耦合作用，指示土壤养分的供
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图 ２　 不同海拔对土壤微生物群落结构影响的冗余分析

Ｆｉｇ．２　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｔｏ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｓ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ ｂｙ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ）

ＧＮ：革兰氏阴性菌， Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ； ＡＣＴ：放线菌， Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ； ＡＭＦ：丛枝菌根真菌， Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ； ＴＰＬＦＡ：总磷脂脂

肪酸， Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ； ＧＰ：ＧＮ：革兰氏阳性菌：革兰氏阴性菌， Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ：Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ； Ｆ：Ｂ：真菌：细菌，

Ｆｕｎｇｉ：ｂａｃｔｅｒｉａ； ＤＯＮ：可溶性有机氮， Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＷＣ：含水率， Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ； Ｔ：平均年气温，Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ； ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ：铵态氮，

Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

需状况。 和 １６００、１４５０ ｍ 海拔相比，１３００ ｍ 海拔的 ＭＢＮ：ＭＢＰ 显著下降，表明随海拔下降缓解了微生物对 Ｐ
的限制。
４．２　 不同海拔下微生物 ＰＬＦＡ 的变化及其驱动因子

土壤微生物是土壤生态系统中的重要组成部分，参与土壤有机质分解，养分循环及氮的固定［４３］，是研究

和预测陆地生态系统对全球变化响应的重要对象。 随着全球变化的进程，预计在本世纪末，全球高海拔和高

纬度生态系统的气温将增加 ０．６℃ ［４４］。 海拔梯度的变化会导致温度、光照、水分等多种环境因子的改变，引起

山地区域小气候、土壤理化特征等环境系统的梯度效应，进而影响土壤微生物生物量、活性及群落结构［１３，４５］。
目前，关于土壤微生物的海拔梯度分布规律的相关研究还很少，土壤微生物分布规律有待进一步揭示［１３］。

本研究表明，随海拔升高，ＡＭＦ，ＧＮ，Ｆｕｎｇｉ，Ｂａｃｔｅｒｉａ，ＴＰＬＦＡ含量显著下降。 同时，海拔梯度影响土壤养分含

量（表 ３）。 土壤养分含量对微生物群落起着重要的作用，其数量和质量可以影响真菌生长［４６］，被认为是决定

土壤微生物生存、物种组成和代谢的关键因素之一［４７］。 有研究表明微生物的特征 ＰＬＦＡｓ 含量与养分的可利

用性呈现正相关关系［４８］。 本研究中发现随海拔梯度变化微生物 ＰＬＦＡ 与 ＳＯＣ，ＴＮ，ＴＰ，ＭＢＣ，ＭＢＮ，ＭＢＰ 变化

趋势一致，其含量均随海拔升高而降低。 这与 Ｗａｇａｉ 等人［１４］ 研究结果一致，随海拔升高，土壤 Ｆｕｎｇｉ、Ｂａｃｔｅｒｉａ

７　 ６ 期 　 　 　 赵盼盼　 等：海拔梯度变化对中亚热带黄山松土壤微生物生物量和群落结构的影响 　
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含量也下降。 其主要原因是高海拔地区微生物受到底物的限制作用。 然而 Ｓｉｌｅｓ 和 Ｍａｒｇｅｓｉｎ［４９］ 研究表明，高
海拔地区，细菌相对丰度增加，这与该地区土壤有机质及养分含量更加丰富有关。 本研究中，高海拔地区 Ｃ、
Ｎ、Ｐ 养分含量减少，这是因为海拔 １６００ ｍ 处黄山松植株矮小，黄山松凋落物归还较少，同时植被的稀疏增加

土壤养分淋失的风险。 Ｂａｒｄｅｌｌｉ 等人［５０］研究表明不同海拔地区表层土壤的细菌和真菌群落均受到总碳含量

的显著影响。 因此，微生物丰度的变化可能主要受到养分的限制。
Ｆ：Ｂ 和 ＧＰ：ＧＮ 的比值常被用作指示微生物群落结构变化的重要指标［５１］。 Ｆ：Ｂ 可表征细菌和真菌两个

种群的相对丰富程度消长状况［５２］，Ｆ：Ｂ 比值越高，表明生态系统越稳定［５３］。 研究表明，海拔梯度并非是驱动

土壤 Ｆ：Ｂ 的关键因子，Ｆ：Ｂ 随海拔高度有相似［１１］ 或相反［１３，５４⁃５５］ 变化趋势。 许多研究认为 ｐＨ 的变化是土壤

中优势真菌和细菌的主要驱动力［４９，５６］。 而 Ｋｏｔａｓ 等人［５７］研究表明除 ｐＨ 值外，Ｆ：Ｂ 与土壤有机质和含水量也

有很大的关系。 本研究地区，３ 个不同海拔 ｐＨ 并无显著差异，但有机质含量则显著不同，１３００ ｍ 海拔地区

ＳＯＣ 含量富集促进真菌生物量增长，进而提高真菌菌丝体与土壤有效养分的接触面积，减少土壤养分流失，因
而 １３００ ｍ 海拔地区土壤生态系统更稳定。

ＧＰ 和 ＧＮ 对底物的倾向性及生长策略的不同，常用于指示环境变化下，微生物群落结构变化的指标［５８］。
与 ＧＮ 相比，ＧＰ 更容易适应底物有效性低的环境［５９］，主要以 Ｋ 策略物种为主。 高海拔地区，土壤碳、氮、磷以

及速效养分含量较少，资源相对贫瘠，ＧＰ 可以较好的适应这种不利环境，其生物量并未发生较大的改变。 而

ＧＮ 生长则受到抑制，其生物量随海拔升高而降低。 因此造成，随海拔升高，ＧＰ：ＧＮ 显著增加。 这与 Ｈｕａｎｇ 等

人［６０］在大安山地区研究结果一致。
ＲＤＡ 分析表明 Ｔ 和 ＤＯＮ 是影响不同海拔梯度表层土壤微生物群落结构发生变化的主要环境因子。 许

多研究表明，在高海拔地区，温度和氮的有效性是微生物活动和分解的主要制约因素［６１⁃６２］。 每种微生物都有

适应生长的温度生态幅和最适生长温度。 本地区 １３００ ｍ 海拔的温度适合大部分的微生物生长，因此随海拔

升高 ＡＭＦ，ＧＮ，Ｆｕｎｇｉ，ＴＰＬＦＡ含量显著下降。 研究表明真菌与 Ｔ 呈显著的正相关关系，温度可以通过物理耐受

性及酶促反应过程直接影响真菌群落［６３⁃６４］。 Ｔｉａｎ 等人［６５］研究也表明 Ｔ 是不同海拔梯度真菌群落变化最重要

的环境影响因素。 有研究者通过电缆增温研究也得出一致的结论，温度是影响土壤微生物群落结构发生变化

的重要因素［６６］。 ＤＯＮ 作为陆地 Ｎ 循环中重要的组成部分［６７］，其含量在 １３００ ｍ 海拔最高。 有研究表明，
ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 含量与 ＤＯＮ 含量具有显著正相关。 大量的 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 容易还原为 ＮＯ－

２，由于 ＮＯ－
２ 作为化学性质较为活泼

的中间产物，能够快速与 ＳＯＭ 进一步反应，形成 ＤＯＮ［６８⁃６９］。 这与本实验中，１３００ ｍ 海拔地区土壤 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 含

量较高的结果具有一致性。 同时，在 Ｎ 素较为丰富的亚热带地区，富含 Ｎ 的 ＤＯＭ 容易被解聚，形成 ＤＯＮ，如
氨基酸［７０］。 ＤＯＮ 作为微生物较容易利用的溶解性有机质，促进微生物的生长，与多种微生物特征脂肪酸含

量均具有正相关关系，影响着微生物群落结构。

５　 结论

在 ３ 个不同的海拔梯度下，ＷＣ、ＳＯＣ、ＴＮ、ＴＰ、ＭＢＮ、ＭＢＰ 和 Ｆｕｎｇｉ、Ｂａｃｔｅｒｉａ、ＴＰＬＦＡ随海拔升高显著下降。

随海拔升高 ＧＮ：ＧＰ 显著增加，在资源相对贫瘠的 １６００ ｍ 海拔地区，ＧＰ 比 ＧＮ 更具竞争力，而 Ｆ：Ｂ 比值随海

拔升高有下降趋势，说明真菌比细菌对海拔的响应更敏感。 冗余分析表明，Ｔ 和 ＤＯＮ 是影响不同海拔梯度表

层土壤微生物群落结构发生变化的主要环境因子，因此它们制约了 １６００ ｍ 海拔地区微生物活动及分解作用。
未来全球气候变暖背景下，将改变土壤碳氮磷养分含量及微生物生物量，从而影响土壤微生物群落结构发生

变化，这对进一步深入了解气候变化对山地生态系统土壤养分循环具有重要意义。
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