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高寒草甸黄帚橐吾种群根际 ／非根际土壤可培养微生
物群落特征
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西北师范大学地理与环境科学学院， 兰州　 ７３００７０

摘要：黄帚橐吾（Ｌｉｇｕｌａｒｉａ ｖｉｒｇａｕｒｅａ）是高寒草甸常见的毒杂草，被认为是指示一个地区草地植被退化的重要物种，研究其根际 ／
非根际土壤微生物在不同海拔梯度上的群落特征具有重要意义。 以甘南州高寒草甸不同海拔梯度黄帚橐吾根际 ／非根际土壤

可培养微生物为研究对象，采用稀释涂布平板法和最大可能数法（ＭＰＮ）测定了土壤微生物的数量及土壤理化因子的变化。 结

果表明：细菌在微生物总数中占比最大，根际微生物数量随海拔升高呈先增加后减小的变化，非根际则表现为递增的趋势，微生

物功能群在根际和非根际土壤中均逐渐增加；根际土壤的微生物和功能群数量均高于非根际土壤。 ＲＤＡ 分析发现，土壤温度、
有机碳、电导率、ｐＨ、全氮、全磷、速效氮及脲酶对根际 ／非根际土壤微生物数量及功能群变化影响较大。 通径分析可知：根际土

壤中，细菌和真菌受速效氮和有机碳影响较大，放线菌主要受土壤温度和电导率的影响；根际土壤固氮菌和氨化细菌决策系数

速效氮＞有机碳＞全氮；根际和非根际土壤中硝化细菌的影响因子各不相同，根际土壤决策系数最大和最小分别为全磷和全氮，
非根际则是 ｐＨ 和脲酶。
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ｐｏｉｓｏｎｏｕｓ ｗｅｅｄｓ， ａｎｄ ｔｏ ｐｒｏｖｉｄｅ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ａｎｄ ｔｅｃｈｎｉｃａｌ ｓｕｐｐｏｒｔ ｆｏｒ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｈｉｇｈ⁃
ｑｕａｌｉｔｙ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ Ｑｉｎｇｈａｉ⁃Ｔｉｂｅｔ Ｐｌａｔｅａｕ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗ； ａｌｔｉｔｕｄｅｓ； Ｌｉｇｕｌａｒｉａ ｖｉｒｇａｕｒｅａ； ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ／ ｎｏｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ； ｃｕｌｔｉｖａｂｌｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

土壤微生物种类繁多，数量庞大，包括原核微生物（细菌、放线菌等）和真核微生物（原生动物、真菌等）两
大类，不仅是土壤养分循环、有机物降解等生物学过程的最主要动力之一，还维持着生态系统的功能完整

性［１］。 与此同时，其生物多样性还受到土壤酶活性及理化性质的影响（碳、氮、磷等），土壤微生物的研究也是

维持生态系统服务功能的有效手段［２］。 根际作为土壤微域结构的主要类型之一，受到植物根系、环境因素及

微生物活动的影响，具有较高的生物酶活性，在维持区域生态系统循环等方面有重要作用。 因此，有关根际土

壤微生物的数量变化及群落分布逐渐成为生态学领域的研究重点。 近年来，关于土壤微域结构对微生物群落

分布的影响研究较多，植物根际作为土壤微域结构之一，也越来越受到研究者的关注［３⁃５］。 此外，许多学者经

过研究后认为环境因素也是影响土壤中微生物群落分布的主要因素之一。 王颖等探究了青藏高原高寒草甸

不同海拔梯度下土壤微生物碳源利用差异及影响机制，发现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［６］。 单文俊等探讨了氮沉降对温带天然次生林微生物数量变化的影响［７］。 李君剑等以关

帝山不同海拔土壤为研究对象，探究了固氮菌和硝化细菌的变化特征及其影响因素［８］。
青藏高原作为世界的第三极，形成了独具特色的生态环境，其复杂多样的生态系统也使得土壤微生物种

类具有多样性［９］。 随着全球变暖的影响，青藏高原高寒草甸已经出现生态退化的趋势，毒杂草入侵现象愈发

严重［１０］。 黄帚橐吾（Ｌｉｇｕｌａｒｉａ ｖｉｒｇａｕｒｅａ）为菊科橐吾属多年生草本植物，被认为是指示一个地区草地植被退

化的重要物种，种群数量越多，表明该地区草地退化现象越严重，反之则表明该地区草地退化程度较轻［１１］。
近年来，旅游业的发展使得青藏高原游客增多，加之过度放牧等现象加剧，进一步加剧了高寒草甸草地退化的

现象。 与此同时，由于甘南高寒草甸地区土壤氮含量较高，且黄帚橐吾自身具有耐受温度变化和抗干旱的生

物学特性，使其不断快速扩张繁殖，成为青藏高原高寒草甸的优势毒草［１２］。 海拔梯度的改变包含诸多环境因

子的变化，这为研究土壤微生物及草地植被对环境的适应性响应提供了良好的条件，尤其是在全球变暖的背

景下，海拔常常作为研究植物根际土壤微生物如何应对环境变化的理想场所。 然而，目前关于青藏高原东北

部海拔梯度上植物根际土壤微生物及功能群变化的研究较为缺乏。 基于此，本文拟探究以下科学问题：黄帚

橐吾种群根际 ／非根际土壤微生物群落分布特征随海拔如何变化？ 海拔梯度上影响黄帚橐吾种群根际 ／非根

际土壤微生物群落分布特征随海拔如何变化？ 其变化特征与毒杂草黄帚橐吾之间有何内在关系？ 通过以上

问题的回答，有助于了解青藏高原高寒草甸土壤微生物对毒杂草入侵的响应机制，更好的为青藏高原生态环

境保护及高质量发展提供理论依据及技术支撑，为更好的践行绿水青山就是金山银山的生态理念，构筑好青

藏高原生态安全屏障。
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１　 研究地区与研究方法

１．１　 研究区概况

研究区位于青藏高原东北部甘南藏族自治州（３４°５６′Ｎ，１０２°５４′Ｅ）。 气候类型为高寒湿润性气候，年平均

气温 ２．１℃，１２ 月到次年 ２ 月平均气温－８．６℃，６ 至 ８ 月平均气温 １１．４℃，≥０℃的年积温 １７３２℃，无绝对无霜

期。 光照充足，雨热同季，年降水量 ５５７．４ ｍｍ。 地表径流深 ２００—３５０ ｍｍ，年蒸发量 １２２２ ｍｍ。 土壤类型为高

寒草甸土。 研究区样地如图 １。

图 １　 研究区样地布置示意图

Ｆｉｇ．１　 Ｐｌｏｔ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ

１．２　 实验设计与样品采集

２０１９ 年 ７ 月在甘南藏族自治州选择坡向一致（北坡）的山地（通过 ３６０°电子罗盘进行坡向定位）于 ３ 个

海拔梯度（３０００、３５００、４０００ ｍ）随机选取 ８ 个 ０．５ ｍ×０．５ ｍ 的样方。 每个样方内选取 ５ 株长势较一致的黄帚

橐吾，采用抖落法采集植物根际土［１３］。 非根际土壤取植物根际投影范围外自地面垂直 ０—１５ ｃｍ 范围内的土

样，分别混合均匀后立即装入自封袋中带回实验室，放在－７０℃的冰箱中速冻后，再进行冷冻干燥作为冻干土

样。 另一部分土壤自然风干后，研磨、过筛，用于土壤理化性质及酶活性的测定。 研究区基本情况见表 １。

表 １　 监测样地概况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ ｓａｍｐｌｅ ｐｒｏｆｉｌｅ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅｓ ／ ｍ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

坡度
Ｓｌｏｐｅ ／ （°）

生物量

Ｐｌａｎｔ ｂｉｏｍａｓｓ ／ （ｇ ／ ｍ２）
丰富度
Ｒｉｃｈｎｅｓｓ

３０００ ３４°５７′０１″Ｎ １０２°５２′５５″Ｅ ３０±０．０５ｂ ３４．４８±１．７４ｂ ３７．８２±１．１７ｂ

３５００ ３３°３９′４４″Ｎ １０１°５２′２８″Ｅ ２９±０．１２ｂ ４６．６３±２．２９ａ ３９．５１±２．０６ａ

４０００ ３３°１８′５０″Ｎ １０１°５４′２６″Ｅ ３３±０．０８ａ ３４．０２±２．１２ｂ ３５．０２±２．０１ｃ

　 　 同列不同的字母表示有显著性差异（Ｐ＜０．０５）
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１．３　 土壤微生物的分离培养

土壤微生物采用稀释涂布平板法培养，其中细菌使用牛肉膏蛋白胨培养基 ３７℃下倒置培养 ４８ ｈ 后计数；
真菌使用马丁氏孟加拉红培养基 ２８℃下倒置培养 ３—４ ｄ 后计数；放线菌使用改良高氏一号培养基（加入 ３％
的重铬酸钾溶液以抑制细菌生长）２８℃下倒置培养 ５—７ ｄ 后计数［１４］。 固氮菌使用改良的 Ａｓｈｂｙ 培养基，氨
化细菌使用牛肉膏蛋白胨培养基，硝化细菌使用改良斯蒂芬逊培养基，功能菌均采用 ＭＰＮ 法进行数量

测定［１５］。
１．４　 土壤理化性质及酶活性的测定

土壤理化性质采用如下方法测定：土壤含水量用烘干法（重复 ３ 次）， ｐＨ 值用水浸提电位法，全氮用半微

量凯氏定氮法，全磷用硫酸－高氯酸消煮法，有机碳用硫酸消煮－重铬酸钾外加热法，速效氮用碱解扩散法，速
效磷用碳酸氢钠浸提⁃钼锑抗比色法。 土壤温度用多功能测温仪（ＤＴ⁃ １３１）测定，容重采用环刀法测定。 土壤

脲酶（Ｕｒｅａｓｅ，ＵＲＥ）活性采用苯酚－次氯酸钠比色法测定，过氧化氢酶（Ｃａｔａｌａｓｅ，ＣＡＴ）活性采用高锰酸钾滴定

法测定［１６］。
１．５　 数据分析与处理

所有数据在 Ｅｘｃｅｌ ２００７ 中进行统计和计算，运用 ＳＰＳＳ １８．０ 进行相关分析和单因素方差分析，用 ＣＡＮＯＣＯ
４．５ 软件进行冗余分析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＤＡ），并在 Ｏｒｉｇｉｎ ９．０ 中作图；通径分析计算出决策系数后在

ＧｒａｐｈＰａｄ Ｐｒｉｓｍ ８ 中绘制热图。
通径分析方法将自变量 ｘｉ（ ｉ＝ １，２，…，ｍ）与因变量 ｙ 的简单相关系数 ｒｉｙ，剖分为 ｘｉ对 ｙ 的直接效应（即

直接通径系数）和 ｘｉ通过其他自变量对 ｙ 的间接效应（即间接通径系数），从而能直接比较各因素的相对重要

性。 设因变量 ｙ 受多个因素 ｘ１，ｘ２，…，ｘｍ的影响，且每个因素与 ｙ 的关系是线性的，则可建立多元回归方程：
ｙ ＝ ｂ０ ＋ ｂ１ ｘ１ ＋ ｂ２ ｘ２ ＋ … ＋ ｂｍ ｘｍ

将实际观测值代入上式，利用最小二乘法原理即可以求得通径系数［１７］。
用决策系数表示各自变量对因变量的综合决定作用，是通径分析中的决策指标［１８］，用以把各自变量对因

变量的综合作用进行排序，最终确定主要决定因子和限定因子。 决策系数最大的为主要决定因子，而决策系

数为负值且最小的为主要限定因子。
Ｒ２

（ ｉ）＝ ２Ｐ ｉｙｒｉｙ－Ｐ２
ｉｙ

式中，Ｒ２
（ ｉ）为自变量 ｘｉ对因变量 ｙ 的决策系数，若 Ｒ２

（ ｉ） ＞０，说明 ｘｉ对 ｙ 起增强作用：若 Ｒ２
（ ｉ） ＜０，说明 ｘｉ对 ｙ 起限制

作用。

２　 结果与分析

２．１　 不同海拔梯度根际 ／非根际土壤微生物类群变化

由表 ２ 可得，随着海拔升高根际土壤中细菌和真菌数量均逐渐增加，但细菌在微生物总数中的占比最高

且变化范围较大，数量差值最大时达到了 ３３．０２×１０７ ｃｆｕ ／ ｇ；放线菌数量逐渐减小，当海拔达到 ４０００ ｍ 时锐减

至 ２．０６×１０７ ｃｆｕ ／ ｇ；根际土壤微生物总数随海拔升高表现出先增加后减小的变化趋势，非根际土壤则逐渐增

加。 此外，根际土壤细菌、真菌和微生物总数均大于非根际，放线菌数量则在海拔 ３５００ ｍ 时表现为非根际数

量大于根际。 功能群方面，固氮菌、氨化细菌和功能群总数均随海拔升高而增加，且根际土壤大于非根际；硝
化细菌的数量则呈“Ｖ 型”变化，在海拔 ３５００ ｍ 时最小，非根际土壤数量大于根际土壤。
２．２　 不同海拔梯度根际 ／非根际土壤理化性质及酶活性的变化

图 ２ 表明，随着海拔增加，土壤有机碳、速效氮随海拔增加而增大，但根际土壤有机碳大于非根际，而根际

土壤速效氮则远低于非根际；土壤含水量、全氮和速效磷随海拔升高表现为先增加后减小的变化，其中，根际

土壤含水量大于非根际，根际土壤全氮和速效磷则低于非根际，在 ３５００ ｍ 时根际和非根际速效磷差值达到了

１．６３ ｍｇ ／ ｋｇ；根际土壤脲酶与过氧化氢酶活性均大于非根际，且呈“倒 Ｖ”变化趋势，在海拔 ３５００ ｍ 时，两种酶
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活性在根际土壤中分别为 ０．４５ ｍｇ ／ ｇ 和 ０．５７ ｍｇ ／ ｇ；土壤 ｐＨ 随海拔的增加呈现先减小后增大的变化趋势，土
壤温度、全磷和电导率呈递减的趋势，且根际和非根际变化不显著；土壤容重无明显变化。

表 ２　 不同海拔梯度土壤微生物及功能群分布特征

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｇｒａｄｉｅｎｔｓ

海拔 ／ ｍ
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

位置
Ｐｏｓｉｔｉｏｎ

微生物数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ／ （ｃｆｕ ／ ｇ）

功能群数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ／ （ｃｆｕ ／ ｇ）

细菌×１０７

Ｂａｃｔｅｒｉａ
真菌×１０６

Ｆｕｎｇｉ
放线菌×１０７

Ａｃｔｉｎｏｍｙ
总数×１０７

Ｔｏｔａｌ
固氮菌×１０５

Ａｚｏｔｏｂａｃｔｅｒ
氨化细菌×１０６

Ａｍｍｏｎｉｆｉｅｒ
硝化细菌×１０５

Ｎｉｔｒｉｆｉｅｒ
总数×１０６

Ｔｏｔａｌ
３０００ 根际　 ３８．１７±１．５５ｄ １９．２２±１．８８ｃ ２１．０８±０．８４ａ ６７．１７±１．５５ｃ １３．３８±０．６６ａｂ ２０．５３±１．０７ｂ ２．６４±０．５５ｃ ２２．１３±０．４３ｂ

非根际 ３６．８８±２．２５ｄ １７．３１±１．０３ｃ ２０．３５±１．５８ａ ５８．９６±１．７７ｄ １０．６２±１．１４ｂ １７．３６±１．２５ｄ ３．６５±０．６６ａ １８．７９±０．８１ｄ

３５００ 根际　 ６６．２２±２．２４ｂ ４８．５１±１．３２ａ １４．５５±１．２２ｂ ８５．６２±１．７９ａ １５．７２±１．０２ａ ２６．７７±１．２５ａｂ １．９３±０．７１ｄ ２８．５３±１．０６ａｂ

非根际 ５３．４７±１．０１ｃ ３４．２７±１．２９ｂ １５．０８±１．１２ｂ ７２．０５±０．５３ｂ １１．０３±１．３６ｂ １９．２２±１．１７ｃ ３．０８±０．７５ｂ ２０．６３±１．３５ｃ

４０００ 根际　 ７１．１９±１．０３ａ ４８．６５±１．１７ａ ２．０６±０．３１ｃ ７８．１１±０．７４ａｂ １６．６４±０．５１ａ ２８．３１±１．１８ａ ２．０５±０．８９ｄ ３０．１８±０．８２ａ

非根际 ７０．５９±１．７４ａ ３４．９９±１．１７ｂ １．７２±０．０３ｃ ７５．７４±１．２４ｂ １１．５３±０．７５ｂ ２２．０８±０．９３ｂ ３．８１±０．４８ａ ２３．６１±１．５６ｂ

　 　 同列不同的字母表示有显著性差异（Ｐ＜０．０５）

２．３　 不同海拔梯度根际 ／非根际土壤微生物及功能群的冗余分析

ＲＤＡ 分析表明（图 ３、４），实线箭头代表不同微生物类群，虚线箭头代表各环境因子；虚线与实线之间的

夹角代表各环境因子与土壤微生物之间的相关性；其海拔间的差异可用连线的长短来表示。 结果可得，根际

土壤中，细菌和真菌主要受到速效氮、有机碳和全氮的影响，非根际土壤中细菌则与有机碳和土壤温度有关，
真菌为速效氮和全氮；放线菌在根际和非根际土壤中变化不大，主要受土壤温度和电导率的影响。 微生物功

能群中，根际土壤固氮菌和氨化细菌主控因子为速效氮和有机碳，非根际土壤则为有机碳、ｐＨ 和土壤温度。
硝化细菌在根际土壤中主要受到全磷和全氮的影响，非根际土壤中则为土壤全磷、ｐＨ 和脲酶。
２．４　 不同海拔梯度根际 ／非根际土壤微生物、功能群与环境因子的通径分析

通过 ＲＤＡ 分析后筛选出对土壤微生物和功能群影响较大的环境因子：土壤温度、有机碳、全氮、全磷、速
效氮、ｐＨ、脲酶和电导率。 为探究这 ８ 个环境因子对土壤微生物及功能群影响的重要性大小，对其进行通径

分析。 结果表明（图 ５），在 ３ 个海拔梯度上，三大类土壤微生物影响因子各不相同，土壤温度、全磷和电导率

对根际土壤细菌有负效应，其他环境因子均表现为正效应，非根际土壤中温度和有机碳对细菌的影响较大；根
际土壤中真菌决策系数速效氮＞有机碳＞全氮，非根际土壤则为速效氮＞全氮＞有机碳，表明不论根际还是非根

际土壤，速效氮对真菌正效应作用较大，此外全磷决策系数最小，说明其对真菌限制作用较大；放线菌在根际

和非根际土壤中较为相似，土壤电导率和温度对放线菌生长有促进作用，而有机碳和速效氮则起到了限制作

用，但是根际土壤中决策系数均高于非根际土壤，表明土壤电导率、温度、有机碳和速效氮在根际土壤中对其

影响较大。 微生物功能群中，固氮菌和氨化细菌较为相似，根际土壤决策系数速效氮＞有机碳＞全氮，且表现

为正效应，而土壤温度和电导率为主要限制因素，非根际土壤中主要受到土壤温度和有机碳的影响；根际土壤

中硝化细菌全磷决策系数最大，全氮决策系数最小，海拔 ３５００ ｍ 上决策系数分别为 １．１２５ 和－０．６２６，表明其

主要受全磷和全氮的影响，非根际土壤中 ｐＨ 决策系数最大，土壤脲酶决策系数最小，说明非根际土壤硝化细

菌主要受 ｐＨ 和脲酶的影响。

３　 讨论

土壤微生物作为影响地球化学循环的重要因子，不仅对改变土壤理化性质和促进植物生长发育具有重要

意义，同时还能够作为土壤中养分的储存库参与土壤中的养分循环，因此是指示土壤发育状况和养分循环的

重要指标［１９］。 在高寒草甸生态系统中，根际土壤微生物的群落结构对外界资源的变化具有耐受性和灵敏性，
能够准确并迅速反应土壤微域的变化状况，是衡量土壤健康的重要指标之一［２０］。 本研究中，随着海拔不断升

高，细菌和真菌在根际和非根际土壤中数量均不断增加，且在根际土壤中数量均大于非根际土壤（表 ２），这可
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图 ２　 不同海拔梯度土壤理化性质和酶活性的变化

Ｆｉｇ．２　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｇｒａｄｉｅｎｔｓ

能是因为黄帚橐吾对于环境条件的改变具有一定耐受性，随着海拔的升高，温度下降，物种丰富度降低，而黄

帚橐吾种群数量则不断增加。 加之其根系发达且集中，表层水分渗透力差，从而导致根际土含水量较高，适宜

微生物的生长，因此细菌和真菌数量在根际土壤中高于非根际土［２１］。 放线菌数量变化往往受到温度、湿度、
海拔以及区域小气候等因素的影响，植物根系对放线菌数量变化的影响不显著［２２］。 本文中，随着海拔不断升

高，温度逐渐成为环境的主导性因素，放线菌数量也随之减小，在根际和非根际土壤中数量差异较小。 土壤微
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图 ３　 根际土壤微生物及功能群与环境因子的冗余分析

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ， ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

ＳＷＣ：土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ；ＳＯＣ：有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＳＴＮ：全氮 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＳＴＰ：全磷 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＡＰ：速效磷

Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＡＮ：速效氮 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＳＴ：土壤温度 Ｓｏｉｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ；ＳＣ：土壤电导率 Ｓｏｉｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ；ＵＷ：容重 Ｓｏｉｌ ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ；

ＵＲＥ：脲酶 Ｕｒｅａｓｅ；ＣＡＴ：过氧化氢酶 Ｃａｔａｌａｓｅ

生物功能群指执行着同一种功能的相同或不同形态的土壤微生物，与土壤碳、氮循环密切相关。 本文中，固氮

菌和氨化细菌较为相似，其数量随着海拔不断升高而增加，且根际土壤数量大于非根际。 这可能是因为黄帚

橐吾种群通过促进微生物的铵化速率，使其快速生长以维持自身发育所需的养分，当海拔不断升高，黄帚橐吾

种群数量也递增，因此固氮菌和氨化细菌数量不断增加，且根际土壤中数量大于非根际［２３］。 硝化细菌数量则

表现为非根际土壤大于根际土壤，随海拔升高呈“Ｖ 型”变化，在海拔 ３５００ ｍ 时最少。 这可能是因为海拔

３５００ ｍ 上物种丰富度最高，物种数量过多导致不同植物种群之间竞争较为严重，因此硝化细菌在此海拔上数

量最少。 此外，硝化细菌属自养需氧型细菌，根际土壤含氧量低而不利于硝化细菌生长，使得非根际土壤数量

大于根际土壤［２４］。
随着海拔不断升高，气温逐渐降低，降水在一定范围内增加，使得不同海拔上其生境也各不相同，并对土

壤理化性质产生影响［２５］。 本研究中，随着海拔逐渐升高，土壤温度、全磷和电导率呈递减的趋势，在根际和非

根际土壤中变化不显著。 这是因为海拔 ４０００ ｍ 时坡度较大（表 １），土壤侵蚀现象较为严重，使得土壤全磷含

量减少，同时由于人为因素干扰减少，土壤盐渍化也随之降低，因此电导率含量随海拔升高而递减［２６］。 土壤

有机碳和速效氮则逐渐增加，这是因为降雨量随着海拔升高而增加，加快了植被生物量的积累，土壤有机碳分

解速率加快，因此其含量也逐渐增加［２７］。 根际土壤速效氮、全氮含量低于非根际土壤，这也与石国玺研究结

果一致［２８］。 根际土壤脲酶与过氧化氢酶活性均大于非根际，且呈“倒 Ｖ”变化趋势（图 ２），这可能是因为根际

土壤对于酶活性生长起促进作用，同时 ３５００ ｍ 海拔土壤有机质和全氮含量最高，使得土壤酶活性达到了
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图 ４　 非根际土壤微生物及功能群与环境因子的冗余分析

Ｆｉｇ．４　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ， ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

高峰［２９］。
土壤微生物及功能群对环境因子的变化具有敏感性，根际和非根际土壤在微生物数量、酶活性、养分含量

上存在明显的差异。 冗余（ＲＤＡ）分析发现，土壤微生物数量及功能群变化与环境因子的改变密切相关，土壤

温度、有机碳、电导率、ｐＨ、全氮、全磷、速效氮及脲酶这 ８ 个环境因子是影响根际 ／非根际土壤微生物及功能

群的主要因素（图 ３）。 决策系数热图表明（图 ５），土壤温度、全磷和电导率对根际土壤细菌起负效应，其他环

境因子均表现为正效应，非根际土壤中温度和有机碳对细菌的影响较大。 这可能是因为细菌偏好生存在营养

丰富、有机物易于分解的土壤中，随着海拔不断增加，植物种群对细菌的影响逐渐变小，温度成为环境的主导

性因素，而黄帚橐吾种群根际和非根际土壤细菌数量也受到温度的影响而产生变化［３０］。 根际土壤中真菌决

策系数速效氮＞有机碳＞全氮，非根际则为速效氮＞全氮＞有机碳（图 ５）；放线菌在根际和非根际土壤中较为相

似，土壤电导率和温度对放线菌生长有促进作用，而有机碳和速效氮则起到了限制作用。 这可能是因为黄帚

橐吾种群在物种扩张的过程中，形成了只适合自身生长的微生物群落，而对于土壤中的真菌和放线菌影响较

小，因此在根际和非根际土壤中影响真菌和放线菌的环境因子较为相似［３１］。 微生物功能群中，固氮菌和氨化

细菌较为相似，根际土壤决策系数速效氮＞有机碳＞全氮，且表现为正效应，而土壤温度和电导率为主要限制

因素，非根际土壤中主要受到土壤温度和有机碳的影响（图 ５）。 这可能是因为黄帚橐吾种群的生长与土壤氮

含量有关，虽然根际土壤中氮含量低于非根际土壤，但是黄帚橐吾对土壤养分的限制有更高的耐受力，氮含量

降低并未使其受到显著影响，因此根际土壤中速效氮对其仍表现为正效应且影响最大［３２］。 海拔升高使得温

度下降，降水减少，加之有机碳含量递增，因此非根际土壤中温度和有机碳是影响其数量变化的主要决策因

子。 根际土壤中硝化细菌受全磷和全氮的影响，非根际土壤中脲酶决策系数最小，表明非根际土壤硝化细菌

主要受脲酶的影响。 导致黄帚橐吾种群根际和非根际土壤中硝化细菌的影响因子不同的原因可能是较高的

酶活性能够使底物更好的分解，使得根际土壤中的营养物质具有更高的可利用性，而脲酶活性在非根际土壤

中较低，不利于硝化细菌的繁殖，因此是限制其生长的主要因素［３３］。
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图 ５　 土壤微生物及功能群与环境因子决策系数热图

Ｆｉｇ．５　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｄｅｃｉｓｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｈｅａｔ ｍａｐ

图中不同颜色代表决策系数不同，白色表示决策系数为 ０，蓝色代表决策系数为负，粉色代表决策系数为正；由白色向蓝色逐渐加深表示决

策系数越小，由白色向粉色逐渐加深表示决策系数越大
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４　 结论

（１）随着海拔升高，细菌和真菌在根际和非根际土壤中数量均不断增加，且根际土壤大于非根际；放线菌

数量则递减，在根际和非根际土壤中数量差异较小；固氮菌和氨化细菌数量随海拔升高递增，根际土壤数量大

于非根际；硝化细菌数量则表现为非根际土壤大于根际土壤，随海拔升高呈“Ｖ 型”变化。
（２）细菌在根际和非根际土壤中主要受土壤温度的影响，真菌则是速效氮，放线菌为有机碳和电导率；固

氮菌和氨化细菌在根际土壤中的主导影响因素是速效氮，非根际土壤中为土壤温度，硝化细菌根际土壤主要

受全磷的影响，非根际土壤则受到脲酶的限制。
（３）黄帚橐吾作为高寒草甸的优势毒草，对于土壤微生物的影响较大。 除硝化细菌外，根际土壤微生物

数量均高于非根际土壤，表明黄帚橐吾种群对土壤微生物生长起到促进作用。
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