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积雪覆盖变化对大兴安岭多年冻土区土壤微生物群落
结构的影响

马大龙∗，刘梦洋，陈泓硕，姜雪薇，臧淑英
哈尔滨师范大学地理科学学院，哈尔滨　 １５００２５

摘要：高纬度多年冻土区是全球变化的敏感区域，揭示不同雪被覆盖条件下土壤微生物群落结构的演变规律，对于预测寒区森

林生态系统对全球变化的响应具有重要意义。 以大兴安岭多年冻土区白桦次生林为研究对象，采用磷脂脂肪酸法（ＰＬＦＡ）对比

分析自然积雪和遮雪处理土壤微生物群落结构的动态变化特征。 结果表明：土壤总磷脂脂肪酸含量在植被生长季初期最高，积
雪稳定期最低，其中含量较高的 ＰＬＦＡ 为 １８：２ω６，９ｃ、ａ１５：０、ｉ１６：０、１７：１ω８ｃ、１８：１ω９ｃ 和 １６：１ω５ｃ，不同时期各优势 ＰＬＦＡ 含量存

在一定差异。 遮雪显著降低积雪稳定期细菌 ＰＬＦＡ 含量、增加真菌 ＰＬＦＡ 含量（Ｐ＜０．０５），但对其他时期土壤微生物群落结构和

多样性均未产生显著影响。 冗余分析（ＲＤＡ）表明，土壤总磷脂脂肪酸、真菌、真菌 ／细菌和革兰氏阴性菌与土壤含水量、ｐＨ 和

铵态氮均呈显著正相关，细菌和革兰氏阳性菌受土壤总磷、总氮和硝态氮影响较大。
关键词：多年冻土；微生物群落；ＰＬＦＡ；积雪
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积雪对气候变化具有重要反馈作用和高度敏感性，是气候系统中最活跃的环境影响要素，目前已经成为

全球气候变化研究中的热点内容和关键问题之一［１⁃２］。 气候变暖已经导致近几十年来一些地区降雨 ／降雪比

率增加，Ｋａｐｎｉｃｋ 等［３］也预测在 ２２ 世纪温带地区积雪覆盖将持续减少。 由于积雪本身具有较低的导热率和

较高的反射率，能够在土壤表面形成良好的隔热层，对大气和土壤热交换过程具有十分重要的作用［４⁃６］。 东

北⁃内蒙古东部地区是中国三大主要积雪区之一，在每年 １１ 月至翌年 ４ 月都有稳定的积雪覆盖，由于高纬度

地区对全球变化的敏感性和特殊性，有关积雪对土壤生态过程和区域环境影响方面的研究正逐渐被人们所

关注。
微生物是生态系统的重要组成部分，参与土壤物质循环和能量流动，对所生存的微环境变化十分敏感，可

以作为寒区生态系统变化的预警和敏感生物指标［７］。 高纬度地区冬季雪被的保温绝热作用能够为土壤微生

物的生存和繁殖提供相对稳定的水热条件。 已有大量研究表明，在低温季节土壤微生物群落动态、温室气体

排放通量以及土壤碳氮矿化速率并不低于夏季［８⁃１０］。 气候变化可能改变雪被的形成、覆盖、消融以及土壤冻

融循环过程，进而显著影响寒区森林生态系统土壤微生物群落结构和多样性［１１］。 近年来有关雪下土壤生态

过程的研究，主要集中在高山苔原带和环北极地区，而对于高纬度多年冻土区不同积雪覆盖条件下土壤微生

物动态变化特征的研究还十分匮乏。
大兴安岭地区是我国唯一的寒温带林区，也是高纬度多年冻土的主要发育地区，负温期长达 ５ 个月之久，

平均积雪日数可达 １６１ ｄ［１２］。 积雪对下伏多年冻土有着十分重要作用，未来气候变暖引起的积雪覆盖变化，
必将增加土壤冻结强度和冻融频率，改变土壤表面水热动态、理化性质、温室气体排放以及微生物多样性和群

落结构，从而对土壤生物地球化学循环过程产生重要影响［１３］。 因此，为了更加清晰认识气候变化对多年冻土

区森林生态系统的影响，需要进一步理清雪被覆盖减少情境下土壤微生物群落的演变特征和关键驱动机制。
本研究选取大兴安岭多年冻土区白桦次生林为研究对象，运用磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）的方法，探讨不同雪被覆

盖条件下土壤微生物群落结构的动态变化规律，以期全面深入了解多年冻土区土壤微生物生态过程，为准确

评估和预测高纬度寒区森林生态系统对全球变化的响应及其相互作用机制提供科学依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

研究区位于内蒙古大兴安岭高纬度多年冻土区的乌尔旗汉林业局西日特气林场（４９°３２′４１． ３２″ Ｎ—
１２１°３１′４２．４４″ Ｅ）。 该区属寒温带大陆性季风性气候，年均气温 ２．６ ℃，最低气温－４７．６ ℃，最高气温 ３４．５ ℃，
昼夜温差较大，无霜期短，夏季短促温和，冬季漫长寒冷；年降水量 ３５０—４５０ ｍｍ，多集中于 ７—８ 月份，降雪量

占年降水量的 １０％—２０％，多集中在 １１ 月至次年 ２ 月，积雪期可达 １５５ ｄ［１４］。 土壤以暗棕色森林土为主，森
林覆盖率可达 ７９．１５％，植物群落的主要建群树种为兴安落叶松（Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ），乔木层还包括白桦（Ｂｅｔｕｌａ
ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ）、山杨（Ｐｏｐｕｌｕｓ ｄａｖｉｄｉａｎａ）、黑桦（Ｂｅｔｕｌａ ｄａｈｕｒｉｃａ）、蒙古栎（Ｑｕｅｒｃｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ）、樟子松（Ｐｉｎｕｓ
ｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ） 等； 灌 木 层 主 要 有 笃 斯 越 桔 （ Ｖａｃｃｉｎｉｕｍ ｕｌｉｇｉｎｏｓｕｍ ）、 山 莓 （ Ｒｕｂｕｓ ｃｏｒｃｈｏｒｉｆｏｌｉｕｓ ）、 兴 安 杜 鹃

（Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｄａｕｒｉｃｕｍ）、山刺玫（Ｒｏｓａ ｄａｖｕｒｉｃａ）、绣球绣线菊（Ｓｐｉｒａｅａ ｂｌｕｍｅｉ）等；草本层主要有红花鹿蹄草

（Ｐｙｒｏｌａ ｉｎｃａｒｎａｔａ）、地榆（Ｓａｎｇｕｉｓｏｒｂａ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ）、大叶野豌豆（Ｖｉｃｉａ ｐｓｅｕｄｏｒｏｂｕｓ）等［１５］。 由于遭受火烧或采伐

等人为干扰，大量兴安落叶松林遭到破坏，衍生出大面积的白桦次生林，对该区域的水源涵养、水土保持、调节

气候及维护生态平衡等方面具有举足轻重的地位。
根据大量的背景资料和野外调查基础上，在具有代表性和立地类型一致的白桦次生林中设置 ２ 块 ５０ ｍ×

５０ ｍ 相距 １００ ｍ 的试验样地，分别为自然积雪和遮雪，积雪厚度用雪尺测量。 在降雪前（１０ 月初）采用对角

线法设置 ５ 个用木质骨架搭建，面积为 ５ ｍ×５ ｍ，高为 １．５ ｍ 的通风遮雪棚（表面用聚乙烯塑料薄膜覆盖透光
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率约 ９０％），降雪期后移除。 在 ２ 块样地的表层土壤 ５ ｃｍ 处分别埋设 １ 台土壤温度自动监测站（Ｗａｔｃｈｄｏｇ
２４００，ＵＳＡ），每 １ ｈ 记录 １ 次温度数据。 ２０１５ 年降雪期从 １０ 月 １１ 日至次年 ３ 月 ２７ 日，整个过程历时约 １４０
ｄ，土壤活动层从 １０ 月初开始冻结到次年 ９ 月末全部融通，活动层最大融深为 １１０ ｃｍ。
１．２　 土壤理化性质测定

土壤样品采集于积雪形成期（２０１５．１１．１，地表形成有效积雪）、积雪稳定期（２０１６．１．１３，积雪深度达到最大

为 ３３．１５ ｃｍ）、积雪融化期（２０１６．２．２５，气温达到 ０ ℃以上积雪开始融化）、植被生长季初期（２０１６．４．５，土壤表

层温度达到 ０ ℃ 以上植被开始生长）、植被生长季中期 （２０１６． ６． ３０，植被生长旺盛）、植被生长季末期

（２０１６．９．２５，气温达到 ０ ℃以下植被停止生长），为减小边缘效应在每个遮雪棚中央采用土钻法采集 ０—１０ ｃｍ
土壤样品 １ 个，用灭菌自封袋密封置于冰盒中带回实验室，在去除植物根系、碎石等杂质过 ２ ｍｍ 筛后平均分

为两份，一份自然风干用于土壤理化性质测定，另一份置于 ４ ℃冰箱储存，一周内用于土壤微生物磷脂脂肪酸

测定。
土壤含水量采用烘干法，ｐＨ 值采用电位法，土壤总有机碳采用 ＴＯＣ 分析仪（Ｍｕｌｔｉ Ｎ ／ Ｃ ３１００，Ｇｅｒｍａｎｙ）测

定，全氮、铵态氮和硝态氮釆用连续流动分析仪（Ｓｋａｌａｒ Ｓａｎ＋＋，Ｎｅｔｈｅｒｌａｎｄｓ）测定。
１．３　 土壤微生物群落结构测定

土壤微生物采用修正的磷脂脂肪酸（ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ，ＰＬＦＡ）法测定［１６］。 微生物细胞脂肪酸成分鉴

定采用美国 ＭＩＤＩ 公司开发的 Ｓｈｅｒｌｏｃｋ ＭＩＳ ４．５ 系统。 磷脂脂肪酸含量（ｎｍｏｌ ／ ｇ 干重）可代表不同类型土壤微

生物的生物量，磷脂脂肪酸的类别数量可代表土壤微生物群落多样性。 革兰氏阳性菌（Ｇ＋）用 ｉ１４：０、ａ１５：０、
ｉ１５：０、ｉ１６：０、ａ１７：０ 和 ｉ１７：０ 来表征；革兰氏阴性菌（Ｇ－）用 １６：１ω５ｃ、１６：１ω１１ｃ、ｃｙ１７：０、１７：１ω８ｃ、１８：１ω５ｃ、
１８：１ω７ｃ、１８：１ω９ｃ 和 １９：１ω６ｃ 来表征；１４：０、１５：０、１６：０、１８：０ 代表一般性细菌；真菌用 １８：２ω６，９ｃ 来表征；
ＡＭ 真菌用 １６：１ω５ｃ 来表征；放线菌用 １０Ｍｅ １６：０、１０Ｍｅ １７：０ 和 １０Ｍｅ １８：０ 来表征；原生动物用 ２０：４ω６ｃ 来

表征［１７⁃２１］。
１．４　 数据分析

不同土壤理化性质；微生物磷脂脂肪酸总量；真菌、细菌磷脂脂肪酸含量运用软件 ＳＰＳＳ ２０．０ 进行单因素

（ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）方差分析（ ＬＳＤ 多重比较法，显著性水平设为 ０．０５）。 微生物群落多样性采用 Ｓｈａｎｎｏｎ
Ｗｉｅｎｅｒ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数表征，运用 ＢＩＯ⁃ＤＡＰ 程序进行计算。 土壤微生物 ＰＬＦＡ 主成分分

析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣＡ）和冗余分析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＤＡ）在多元统计分析软件 Ｃａｎｏｃｏ
５．０中进行。

２　 结果与分析

２．１　 不同处理土壤温度和含水量变化特征

２０１５ 年冬季首次降雪始于 １０ 月 １１ 日（图 １），但很快融化没有形成有效积雪，１０ 月 ２０ 日降雪后样地内

部出现稳定积雪，２０１６ 年 ４ 月初积雪全部融化。 ２０１５ 年 １０ 月至 ２０１６ 年 ４ 月期间共观测到 １７ 场降雪，样地

最大积雪深度为 ３３．１５ ｃｍ。 自 １１ 月至次年 ２ 月气温迅速下降，雪被覆盖对冬季土壤具有明显的保温隔热作

用，随着积雪厚度的增加，土壤 ５ ｃｍ 处地温差异明显，遮雪比自然积雪的平均地温低 １．３３ ℃；２ 月至 ４ 月气温

波动上升积雪融化，自然积雪比遮雪处理的平均地温低 ０．３６ ℃；５ 月以后两个处理的地温差异不显著（图 １）。
从图 １ 土壤含水率变幅可以看出，在积雪融化期和植被生长季初期，自然积雪的土壤含水率显著高于遮雪

（Ｐ＜０．０５），而在积雪形成期、积雪稳定期、植被生长季中期和末期的土壤含水量无显著性差异。
２．２　 不同处理土壤理化性质变化特征

不同雪被覆盖条件下土壤理化性质随时间的变化趋势相似，但在积雪融化期存在一定差异（图 ２）。 遮雪

对土壤 ｐＨ 值和总氮（ＴＮ）无显著影响（Ｐ＞０．０５），总体趋势为先增加后降低，在植被生长季初期最高，积雪形

成期最低。 土壤总磷（ＴＰ）含量在植被生长季中期最高，在积雪融化期遮雪（０． ８２ ｍｇ ／ ｋｇ）高于自然积雪
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图 １　 不同雪被覆盖条件下积雪深度、土壤温度和含水量

Ｆｉｇ．１　 Ｓｎｏｗ ｄｅｐｔｈ， ｓｏｉｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｎｄ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｎｏｗ ｃｏｖｅｒ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

（０．７４ ｍｇ ／ ｋｇ）但差异不显著（Ｐ＞０．０５）。 土壤总有机碳（ＴＯＣ）含量在积雪形成期最高、植被生长季初期最低，
积雪稳定期和积雪融化期，遮雪（３０．９５、２７．３８ ｇ ／ ｋｇ）显著高于自然积雪（２８．５４、２５．４６ ｇ ／ ｋｇ，Ｐ＜０．０５）。 土壤铵

态氮（ＮＨ４⁃Ｎ）含量在积雪融化期遮雪显著高于自然积雪（Ｐ＜０．０５）；硝态氮（ＮＯ３⁃Ｎ）含量在积雪稳定期最高，
植被生长季初期最低，在积雪融化期遮雪显著高于自然积雪（Ｐ＜０．０５），其他时期间无显著性差异（Ｐ＞０．０５）。
２．３　 不同处理土壤微生物群落结构特征

在自然积雪和遮雪处理的土壤中共检测出 ２１ 种和 ２０ 种 ＰＬＦＡ，选取含量大于 ０．１ ｎｍｏｌ ／ ｇ 的 １３ 种 ＰＬＦＡ
进行分析，其中革兰氏阳性菌（Ｇ＋）３ 种、革兰氏阳性菌（Ｇ－）４ 种、一般性细菌 ２ 种、真菌 １ 种、内生真菌（ＡＭ）
１ 种、放线菌 １ 种和原生动物 １ 种。 由图 ３ 可知，１８：２ω６，９ｃ 的含量最高，占总磷脂脂肪酸的 １５． １７％—
４２．４４％；ａ１５：０、ｉ１６：０、１７：１ω８ｃ、１８：１ω９ｃ 和 １６：１ω５ｃ 的总和占脂肪酸总量的 ３７．１６％—５７．５７％，说明这 ６ 种

ＰＬＦＡ 是土壤微生物的主要类群，但不同时期各优势 ＰＬＦＡ 含量存在一定差异。 其中，自然积雪处理的土壤

ａ１５：０ 含量在植被生长季末期最高，积雪稳定期最低，而在遮雪处理中则为植被生长季中期最高，积雪稳定期

最低；１７：１ω８ｃ 含量在自然积雪处理中为积雪融化期最高，积雪形成期最低，而在遮雪处理中则为植被生长季

中期最高，积雪稳定期最低。 遮雪处理仅在积雪稳定期显著降低 １８：１ω９ｃ 含量、增加 １８：２ω６，９ｃ 含量（Ｐ＜
０．０５），对其他时期微生物群落结构影响不显著。

遮雪对不同时期土壤微生物 ＰＬＦＡ 的影响各有不同（表 １）。 总磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）含量变化范围２４．４１—
３３．９５ ｎｍｏｌ ／ ｇ，在植被生长季初期最高，积雪稳定期最低，且生长期显著高于积雪期（Ｐ＜０．０５）。 土壤微生物以

细菌为优势类群，占微生物总 ＰＬＦＡ 含量的 ４２．０３％—６９．７９％，生长期显著高于积雪期，遮雪显著降低积雪稳

定期细菌 ＰＬＦＡ 含量（Ｐ＜０．０５）。 真菌在积雪稳定期最高，分别为 １０．１９ ｎｍｏｌ ／ ｇ 和 １１．７７ ｎｍｏｌ ／ ｇ；在植被生长

季末期最低，分别为 ６．６２ ｎｍｏｌ ／ ｇ 和 ６．９３ ｎｍｏｌ ／ ｇ，遮雪显著增加积雪稳定期真菌 ＰＬＦＡ 含量（Ｐ＜０．０５）。 遮雪

处理下的土壤革兰氏阳性菌和革兰氏阴性菌 ＰＬＦＡ 含量比值（Ｇ＋ ∶Ｇ－）略高于自然积雪，但均未达到显著水平

（Ｐ＞０．０５），在积雪期革兰氏阴性菌含量较高，而在植被生长期则为革兰氏阳性菌占优势。 细菌 ／真菌（Ｆ ∶Ｂ）
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图 ２　 不同雪被覆盖条件下土壤理化性质特征

Ｆｉｇ．２　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｎｏｗ ｃｏｖｅｒ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

比值在积雪期高于生长期，遮雪显著增加积雪稳定期的真菌 ／细菌比值（Ｐ＜０．０５）。
２．４　 不同处理微生物多样性特征

土壤微生物群落多样性分析结果表明，遮雪对各时期土壤微生物群落多样性指数均未产生显著影响（表
２）。 Ｓｈａｎｎｏｎ Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 均匀度指数的最高值均出现在植被生长季初期，分别为 ２．７９２、
２．７２７和 １７．２５９、１７．９８２；而最低值出现在积雪稳定期，分别为 ２．１３６、２．０４７ 和 ９．４１１、９．１２７（Ｐ＜０．０５）。 Ｓｉｍｐｓｏｎ
优势度指数则与之相反最高值出现在积雪稳定期，分别为 ０．１０３ 和 ０．０９８；而最低值出现在植被生长季初期，
分别为 ０．０７１ 和 ０．０７５。
２．５　 土壤微生物 ＰＬＦＡ 主成分分析

为进一步分析遮雪和季节对土壤微生物群落结构的影响，提取不同时期遮雪和自然积雪处理土壤中的

１３ 种特征 ＰＬＦＡ 进行主成分分析（图 ４）。 结果表明，前 ２ 个主成分（ＰＣ１ 和 ＰＣ２）共同解释微生物总变异的

８３．４％，基本可以全面反映研究区域土壤微生物群落结构的分异特征。 不同时期土壤微生物群落结构均存在

显著差异，积雪形成期、积雪稳定期与积雪融化期、植被生长季（初期、中期和末期）的土壤微生物群落结构沿

第 ２ 主成分序轴能够明显分开，而自然积雪和遮雪处理的土壤微生物群落结构较为相似。 ＰＬＦＡ 初始载荷因

子分析表明，对第 １ 主成分起主要作用的 ＰＬＦＡ 为 ｉ１６：０ 和 １８：２ω６，９ｃ，而 ａ１５：０、１８：１ω９ｃ 和 １６：１ω５ｃ 对
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图 ３　 不同积雪覆盖条件下土壤微生物磷脂脂肪酸类型及含量

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｔｙｐｅ ａｎｄ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｎｏｗ ｃｏｖｅｒ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

第 ２ 主成分的贡献较大。
２．６　 微生物群落组成与土壤理化性质间的关系

冗余分析（ＲＤＡ）结果显示，第 １ 轴和第 ２ 轴分别解释微生物群落结构变异的 ４３．２％和 ３５．９％，两者累计

解释变异量达 ７９．１％，模拟效果较好（图 ５）。 土壤总磷脂脂肪酸含量（Ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡ）、真菌（Ｆ）、真菌 ／细菌

（Ｆ ∶Ｂ）和革兰氏阴性菌（Ｇ－）与土壤含水量（ＳＷＣ）、ｐＨ 和铵态氮（ＮＨ４⁃Ｎ）均呈显著正相关。 细菌（Ｂ）和革兰

氏阳性菌（Ｇ＋）与土壤总磷（ＴＰ）、总氮（ＴＮ）和硝态氮（ＮＯ３⁃Ｎ）呈显著正相关。 放线菌（Ａ）、原生动物（Ｐ）和
革兰氏阳性菌 ／革兰氏阴性菌（Ｇ＋ ∶Ｇ－）受环境因子的影响较小。
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表 １　 不同积雪覆盖条件下土壤微生物各菌群磷脂脂肪酸含量及比率

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｎｏｗ ｃｏｖｅｒ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

采样时间
Ｓａｍｐｌｅ ｔｉｍｅ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

总磷脂脂肪酸
Ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡ ／
（ｎｍｏｌ ／ ｇ）

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ ／
（ｎｍｏｌ ／ ｇ）

真菌
Ｆｕｎｇｉ ／

（ｎｍｏｌ ／ ｇ）

革兰氏阳性菌 ／
革兰氏阴性菌

Ｇ＋ ∶Ｇ－

真菌 ／ 细菌
Ｆｕｎｇｉ ∶Ｂａｃｔｅｒｉａ

积雪形成期（１１ 月） 自然积雪 ２８．２±４．６２Ｂ １６．２３±１．２６Ｂ ８．９９±０．９１Ｂ ０．７５±０．０６Ｂ ０．５５±０．０３Ｂ

Ｔｈｅ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｓｎｏｗ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ 遮雪 ２７．９９±５．０３ｂ １５．９２±１．８１ｂ ８．８９±０．３８ｂ ０．７８±０．１１ｂ ０．５６±０．０７ｂ

积雪稳定期（１ 月） 自然积雪 ２５．５６±２．４３Ｃ １２．３２±１．７５Ｃ １０．１９±１．１５Ａ ０．３７±０．０６Ｃ ０．８３±０．１１Ａ

Ｔｈｅ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｓｎｏｗ ｓｔａｂｉｌｉｚａｔｉｏｎ 遮雪 ２４．４１±２．５７ｃ １０．２６±２．０１ｃ １１．７７±０．７３ａ ０．４４±０．０２ｃ １．１４±０．０８ａ

积雪融化期（２ 月） 自然积雪 ２８．２７±２．０５Ｂ １７．７２±１．６３Ｂ ８．６１±０．６５Ｂ ０．６３±０．１７Ｂ ０．４９±０．０５ＢＣ

Ｔｈｅ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｓｎｏｗ ｍｅｌｔ 遮雪 ２８．３２±３．８４ｂ １６．７９±０．５６ｂ ８．９４±１．４２ｂ ０．７２±０．０５ｂ ０．５３±０．０６ｂ

植被生长季初期（４ 月） 自然积雪 ３３．８１±４．７１Ａ ２３．０１±２．６８Ａ ８．０２±０．７６Ｂ １．４８±０．１８Ａ ０．３５±０．０５Ｃ

Ｔｈｅ ｉｎｉｔｉａｌ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｇｒｏｗｔｈ 遮雪 ３３．９５±２．１４ａ ２２．６９±１．３２ａ ８．５４±０．５７ｂｃ １．５２±０．２５ａ ０．３８±０．０４ｂｃ

植被生长季中期（６ 月） 自然积雪 ３１．２７±４．２５Ａ ２１．４８±２．１４Ａ ７．０４±０．８２Ｃ １．７５±０．２８Ａ ０．３３±０．０３Ｃ

Ｔｈｅ ｍｉｄｄｌｅ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｇｒｏｗｔｈ 遮雪 ３１．１７±３．３２ａ ２０．６４±１．９１ａ ７．４９±０．７１ｃ １．９６±０．３３ａ ０．３７±０．０２ｂｃ

植被生长季末期（９ 月） 自然积雪 ３１．０４±３．８６Ａ ２１．６６±１．８７Ａ ６．６２±１．０５Ｃ １．８３±０．１５Ａ ０．３１±０．０６Ｃ

Ｔｈｅ ｅｎｄ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｇｒｏｗｔｈ 遮雪 ３０．３９±４．３９ａ ２０．６９±０．７４ａ ６．９３±０．８９ｃ ２．１５±０．３８ａ ０．３３±０．０４ｃ
　 　 表中数值为平均值±标准差；不同大写字母代表自然积雪处理组间差异显著 （Ｐ＜０．０５）；不同小写字母代表遮雪处理组间差异显著 （Ｐ＜

０．０５）

表 ２　 不同积雪覆盖条件下土壤微生物多样性特征

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｎｏｗ ｃｏｖｅｒ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

采样时间
Ｓａｍｐｌｅ ｔｉｍｅ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

多样性指数
Ｓｈａｎｎｏｎ Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ

优势度指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

均匀度指数
ＭｃＩｎｔｏｓｈ ｉｎｄｅｘ

积雪形成期（１１ 月） 自然积雪 ２．３２８±０．０３５Ｂ ０．０９６±０．００３Ａ １０．９４４±０．６９８Ｂ

Ｔｈｅ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｓｎｏｗ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ 遮雪 ２．３７４±０．０２１ｂ ０．０９２±０．００７ａ １０．８５１±０．３２５ｂ

积雪稳定期（１ 月） 自然积雪 ２．１３６±０．０４７Ｂ ０．１０３±０．００９Ａ ９．４１１±０．７５２Ｂ

Ｔｈｅ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｓｎｏｗ ｓｔａｂｉｌｉｚａｔｉｏｎ 遮雪 ２．０４７±０．０５９ｃ ０．０９８±０．００４ａ ９．１２７±０．３３２ｃ

积雪融化期（２ 月） 自然积雪 ２．２９６±０．１０６Ｂ ０．０８４±０．００５Ａ １１．７４５±０．９１５Ｂ

Ｔｈｅ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｓｎｏｗ ｍｅｌｔ 遮雪 ２．２０８±０．０８１ｂ ０．０８１±０．０１１ａ １０．２９７±０．７６８ｂｃ

植被生长季初期（４ 月） 自然积雪 ２．７９２±０．０６５Ａ ０．０７１±０．００６Ａ １７．２５９±１．６１５Ａ

Ｔｈｅ ｉｎｉｔｉａｌ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｇｒｏｗｔｈ 遮雪 ２．７２７±０．０３３ａ ０．０７５±０．００３ａ １７．９８２±０．８７１ａ

植被生长季中期（６ 月） 自然积雪 ２．６５３±０．０７８Ａ ０．０７３±０．０１５Ａ １５．６２２±０．４９６Ａ

Ｔｈｅ ｍｉｄｄｌｅ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｇｒｏｗｔｈ 遮雪 ２．６６８±０．０６４ａ ０．０７８±０．００９ａ １４．８５４±１．２４７ａ

植被生长季末期（９ 月） 自然积雪 ２．５２１±０．０５３Ａ ０．０７７±０．００８Ａ １３．７５８±１．０５８Ａ

Ｔｈｅ ｅｎｄ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｇｒｏｗｔｈ 遮雪 ２．５４７±０．０９９ａ ０．０７２±０．００２ａ １３．９２５±０．８９３ａ
　 　 表中数值为平均值±标准差；不同大写字母代表自然积雪处理组间差异显著 （Ｐ＜０．０５）；不同小写字母代表遮雪处理组间差异显著 （Ｐ＜

０．０５）

３　 讨论

由于积雪对热量的传导效率小于空气，致使太阳辐射在积雪覆盖下不能直接到达土壤表面，积雪在抑制

土壤自身热量散失的同时也阻碍土壤对于太阳辐射能量的吸收；而遮雪处理的土壤失去具有保温隔热效应的

雪被，土壤温度受气温影响较大，在 １１ 月至次年 ２ 月土壤 ５ ｃｍ 地温低于自然积雪处理。 积雪覆盖时间、积雪

密度和深度均会强烈地影响冬季土壤的冻结速率、冻融频率和春季融期土壤升温速率。 Ｗｉｌｌｉａｍｓ 等［２２］ 在高

山和北极地区的研究结果也表明，缺少雪被覆盖，土壤温度会更低，冻融交替加剧，土壤冻结范围进一步增大。
除土壤温度外，遮雪还对土壤含水量有一定的影响，在积雪融化期和植被生长季初期，自然积雪的土壤含水量

显著高于遮雪，这主要受春季积雪融水和地表径流下渗的影响。 许多研究都证实土壤含水量是影响土壤微生

物群落的重要因素，但是在不同研究区域影响效果不尽相同［２３⁃２４］。 本研究发现，遮雪和自然积雪处理的土壤

５９７　 ３ 期 　 　 　 马大龙　 等：积雪覆盖变化对大兴安岭多年冻土区土壤微生物群落结构的影响 　
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图 ４　 土壤微生物群落 ＰＬＦＡ 主成分分析

Ｆｉｇ．４　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＰＣＡ） ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒ ｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ＰＬＦＡ

图 ５　 土壤微生物群落结构与土壤环境因子的冗余分析

Ｆｉｇ．５　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ａｍｏｎｇ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

ＳＣ：积雪；ＳＷＣ：土壤含水量；Ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡｓ：总磷脂脂肪酸含量；Ｂ：细菌；Ｆ：真菌；Ａ：放线菌；Ｐ：原生动物；Ｇ＋：革兰氏阳性菌；Ｇ－：革兰氏阴性

菌；Ｆ ∶Ｂ：真菌 ／ 细菌；Ｇ＋ ∶Ｇ－：革兰氏阳性菌 ／ 革兰氏阴性菌
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在积雪融化期和植被生长季初期土壤微生物多样性和群落结构无显著差异，其原因可能是由于积雪融化引起

的瞬时土壤含水量升高对土壤微生物的影响有限。
目前，关于季节性雪被覆盖对森林生态系统土壤微生物的影响尚无明确结论，已有研究表明冬季积雪覆

盖的变化会显著改变土壤微生物代谢水平，不同的覆盖时间和积雪深度很可能通过改变微生物群落结构而对

土壤营养元素循环和生态功能产生重要影响［２５］。 Ｂｒｏｄｅｒ 等［２６］对挪威云杉林的研究结果显示，季节性雪被发

育和融化动态深刻影响着土壤微生物的群落结构、多样性和代谢活性，进而对高山生态系统的物质能量循环

和植被分布产生重要影响。 Ｒｉｎｎａｎ 等［２７］认为积雪周期变化并没有引起土壤微生物量的显著差异，说明冬季

不同积雪周期下微生物的固定和矿化处于相对平衡状态。 本研究发现，土壤中含量较高的 ＰＬＦＡ 为 １８：２ω６，
９ｃ、ａ１５：０、ｉ１６：０、１７：１ω８ｃ、１８：１ω９ｃ 和 １６：１ω５ｃ，这 ６ 种 ＰＬＦＡ 是大兴安岭多年冻土区白桦次生林土壤微生物

的主要类群，但不同时期各优势 ＰＬＦＡ 含量存在一定差异。 总 ＰＬＦＡ 含量在植被生长季初期最高，积雪稳定

期最低，这是由于春季植被开始萌发，树木根系分泌物增多、代谢加快，适宜的土壤温度和湿度为微生物的生

存和繁殖提供了较好的环境；而冬季较低的土壤温、湿度和较高的冻融频率导致耐受性较差的微生物迅速死

亡，嗜冷微生物的生长代谢也受到抑制，这与前人研究结果相吻合［２８⁃３０］。 遮雪处理下的土壤细菌 ＰＬＦＡ 含量

略低于自然积雪，仅在积雪稳定期有显著降低而真菌 ＰＬＦＡ 含量变化则与之相反（Ｐ＜０．０５），这也说明真菌对

寒冷干燥的环境适应性更加灵活。 细菌和真菌在土壤环境中占据各自不同的生态位，个体形态、生长和繁殖

策略的不同可能导致细菌和真菌对积雪覆盖变化的响应存在差异。 在寒冷的冬季，真菌较细菌对环境变化的

耐受能力更高，水分相对缺乏的土壤环境限制了细菌生长，土壤冻融交替对细菌细胞的破坏程度加大，导致细

菌数量下降，而真菌菌丝体能够利用土壤颗粒周围吸附的未冻水，甚至能够穿越冻土间液态水薄膜以获取生

存所需的水分［３１］。 越来越多的证据显示，在雪被覆盖下的高纬度寒区生态系统中嗜冷微生物的生理适应性

使其能在寒冷条件下生存和繁殖［３２］。 Ｌｉｐｓｏｎ 等［３３］对高寒草甸的研究证实，在冬季融雪期间土壤微生物群落

组成由细菌转变为真菌。 一般认为真菌 ／细菌比值常被用来衡量两种微生物类群的相对丰富度和土壤生态系

统稳定性，遮雪显著增加积雪稳定期的真菌 ／细菌比值（Ｐ＜０．０５）。 Ｓｃｈａｄｔ 等［３４］对科罗拉多地区雪下微生物群

落组成的研究发现，冻土带土壤微生物量在雪下达到年度峰值且真菌占主要部分。 Ｇｌａｎｖｉｌｌｅ 等［３５］ 对北极苔

原生态系统的研究表明，在融雪 ７２ ｈ 后，地上植被和地下微生物群落均会对环境变化做出迅速的响应。 全球

变化可能导致一些地区降雪减少而降水增加，雪被较少或者消失会影响土壤温度变化速率、通气性、水分以及

营养物质的迁移和转化。 尹鹏等［３６］则认为气候变暖引起的冬季积雪覆盖时间的缩短并不会通过影响土壤微

生物活性而对土壤营养水平和物质循环产生实质性的影响。 本研究中，遮雪处理仅在积雪稳定期增加真菌

ＰＬＦＡ 含量、降低细菌 ＰＬＦＡ 含量，对其他时期微生物群落结构和多样性的影响并不显著，Ｖａｎｋｏｕｇｈｎｅｔｔ 等［３７］

的研究也证实，土壤微生物量并没有对积雪覆盖变化表现出明显的响应。 这可能说明短期积雪覆盖变化对表

层土壤微生物的影响是短暂而非可持续性，而对深层土壤微生物群落结构的影响还有待进一步研究。
相关分析发现，大兴安岭多年冻土区土壤微生物群落结构和土壤理化性质间具有明显的相关性（图 ５）。

土壤总磷脂脂肪酸含量、真菌和革兰氏阴性菌与土壤含水量、ｐＨ 和铵态氮均呈显著正相关。 韩世忠等［３８］ 的

研究结果表明，在米槠（Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｃａｒｌｅｓｉｉ）天然林真菌对有机底物的利用率更高，在养分有效性较低、偏酸性

的土壤中，真菌代谢更加旺盛。 Ｌａｕｂｅｒ 等［３９］也证实在偏酸性的土壤环境中真菌能够提高对水分的利用效率，
从而促进自身生长和繁殖。 土壤 ｐＨ 在 ４．２７—４．８１ 之间，季节性变幅不大，虽然有研究认为土壤微生物可在

一个较宽 ｐＨ 范围内生长，但不同类群的微生物对土壤 ｐＨ 的耐受范围不同，过高或过低的 ｐＨ 值都不利于土

壤微生物的生长和繁殖［４０］。 季节变化会对植被生长和土壤微生物群落产生直接影响，而土壤水热条件的变

化又会影响有机质的分解和周转，进而改变土壤中碳、氮元素含量。 土壤有机碳表现为在积雪形成期最高，植
被生长季初期最低，这主要是由于在植被生长季节末期大量新鲜凋落物归还到土壤表面，使有机碳在土壤冻

结初期保持着较高含量，冬季较低的土壤温、湿度对碳、氮等元素转化具有一定限制作用，而微生物仍能够持

续不断地分解和利用有机物质，进而降低了土壤有机碳含量。 春季气温回暖，适宜的土壤条件为植物和微生
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物的生长和代谢提供了良好的环境，增加对营养物质的需求量，致使土壤有机碳含量维持在较低水平。 Ｍｅｒｉｌä
等［４１］在对中高纬度森林土壤微生物群落结构月际变化进行研究时也发现每年生长季开始时，土壤存在养分

的再次积累现象。 不同季节所引起植被凋落物及其分解速率的变化，造成回归土壤中养分的质量和数量产生

差异，从而影响了微生物群落的组成和多样性。 本研究中细菌和革兰氏阳性菌与土壤总磷、总氮和硝态氮呈

显著正相关，遮雪仅在积雪融化期显著增加了土壤总有机碳、铵态氮和硝态氮含量（Ｐ＜０．０５），而不同积雪覆

盖条件并没有引起其他时期土壤理化性质的显著差异，其原因是相对于微生物，土壤理化性质对遮雪的响应

可能存在一定滞后性［４２］。 积雪融化促进了土壤养分释放和有机物质分解，为细菌创造了有利的生存环境，同
时地温回升也可能提高细菌的生理活性。 当土壤可利用基质下降到一定程度时又可能成为土壤微生物繁殖

和生存的限制性因子，土壤微生物群落组成和代谢活性很大程度上是由土壤的肥力和质量、土壤有机物的代

谢过程以及生物地球化学循环等因素所决定［４３］。

４　 结论

大兴安岭多年冻土区土壤中 １８：２ω６，９ｃ（真菌）、ａ１５：０（革兰氏阳性菌）、ｉ１６：０（革兰氏阳性菌）、１７：１ω８ｃ
（革兰氏阴性菌）、１８：１ω９ｃ（革兰氏阴性菌）、和 １６：１ω５ｃ（内生真菌）含量较高，且在不同时期各优势 ＰＬＦＡ 含

量存在差异。 微生物总磷脂脂肪酸表现为植被生长初期最高，积雪稳定期最低，遮雪对土壤微生物群落结构

具有一定影响，其中在积雪稳定期显著降低细菌 ＰＬＦＡ 含量、增加真菌 ＰＬＦＡ 含量，真菌相比细菌对干冷环境

变化有更高的耐受能力。 ＲＤＡ 分析表明，土壤含水量、ｐＨ 和氮素是影响土壤微生物群落组成的关键环境因

子。 微生物本身对积雪减少的响应存在较大差异，短期实验可能掩盖了土壤微生物对小面积积雪去除的滞后

效应和敏感性，要揭示大兴安岭多年冻土区微生物群落组成和空间分布格局对积雪覆盖变化的响应机理，还
需要开展更广泛、更深入的连续性野外定位观测和多因子综合控制试验。
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