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１ 宁夏大学西北退化生态系统恢复与重建教育部重点实验室， 银川　 ７５００２１

２ 宁夏大学西北土地退化与生态恢复国家重点实验室培育基地， 银川　 ７５００２１

３ 宁夏大学农学院， 银川　 ７５００２１

４ 宁夏大学生态环境学院，银川　 ７５００２１

摘要：为明确海拔变化对干旱区山地森林土壤微生物群落的影响，揭示环境因子改变后土壤微生物群落结构特征及影响因素。
对贺兰山 ５ 个海拔梯度土壤理化性质进行测定，同时采用磷酸脂肪酸（ＰＬＦＡ）图谱法分析土壤微生物群落组成，通过主成分分

析、冗余分析（ＲＤＡ）探究土壤理化性质与土壤微生物群落相对丰度之间的相关关系。 结果表明：土壤养分含量在不同海拔之

间差异性显著（Ｐ＜０．０５），土壤有机碳和全氮含量随海拔的升高而升高，全磷含量随海拔升高先升高再降低再升高；土壤微生物

量随海拔升高先升高后降低，土壤微生物的相对丰度在不同海拔之间存在差异（Ｐ＜０．０５）；主成分分析表明，与第 １ 主成分相关

性较强的微生物类群为革兰氏阳性细菌（Ｇ＋）、革兰氏阴性细菌（Ｇ－ ）和真菌；与第 ２ 主成分相关性较强的微生物类群为放线

菌、原生动物和非特异性细菌。 非特异性细菌和真菌与各土壤因子之间均有显著相关关系，而放线菌、Ｇ＋和 Ｇ－与各土壤因子相

关性较弱，原生动物与土壤全磷含量的关系密切。 海拔是影响特征微生物分布的重要因素，特征微生物的含量和相对丰度随海

拔的升高先升高后降低，符合山地生态学中的“中部膨胀”理论。 探明了贺兰山不同海拔土壤微生物结构特征及与土壤理化性

质之间的相关关系，对维持干旱区山地森林生态系统功能稳定及养分循环具有重要意义。
关键词：贺兰山；土壤微生物；微生物相对丰度；海拔；磷酸脂肪酸；土壤理化性质
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土壤微生物作为生态系统中的分解者，是土壤生态系统的重要组成成分，在生态系统的初级生产、物质循

环、能量流动等过程起着重要的作用，同时也与地上植被的多样性有着密切的关系［１—２］；作为连接土壤植物之

间的纽带，微生物是生物地球化学循环的重要驱动因素［３—４］。 在森林生态系统中，土壤微生物的分布受空间

因素的影响有较为明显的差异。 研究表明，土壤表层因其物种交互作用强，资源丰富，是微生物群落最为丰

富、群落特征最明显的区域［５］。 同时，土壤微生物是生态系统功能的敏感指标，其组成和数量可以反映土壤

的质量，其多样性及群落结构可以有效反映土壤系统的稳定，能很好地指示森林生态环境和系统功能的

变化［６］。
早在 ２００８ 年，Ｂｒｙａｎｔ 等［７］研究，首次发现土壤酸杆菌多样性随海拔上升而线性减小，后续越来越多的学

者研究土壤微生物随海拔的分布格局［８—９］。 近年来，随着土壤微生物测定技术的发展，土壤微生物随海拔的

分布格局研究不断涌现，研究焦点不断创新，研究结果更加多样［１０］。 在长白山苔原带，Ｓｈｅｎ 等［１１］研究发现土

壤细菌丰富度随海拔升高而降低；同时，人类活动也会影响土壤微生物随海拔分布格局，张倩等［１２］ 在云和梯

田研究发现细菌多样性在未受干扰的自然条件下随海拔升高而减小，而在水稻土中随海拔升高先升高后减

小。 在山地森林生态系统中海拔的变化对植被组成和土壤性质的影响尤为明显，而土壤又是微生物赖以生存

的场所［１３］。 土壤微生物与气候、植被类型及土壤性质等密切相关，而海拔变化往往在较短范围内引起温度、
降雨、植被类型和土壤性质等生物和非生物因子的显著变化，因此与海拔相关的环境条件强烈影响着土壤微

生物的组成及群落结构［３，１４］。 在全球变化的背景下，研究土壤微生物的群落随海拔变化的特征，对于探索森

林生态系统物质循环和能量流动对环境因子变化的响应有着重要的作用［１５］。
贺兰山位于我国温带草原区和荒漠区的分界处，在地理位置上具有典型性，在植物区系和植被带上具有

过渡性，植被类型具有复杂多样性，生态系统有较高的脆弱性［１６］。 贺兰山植被类型具有明显的垂直地带性，
随海拔的升高，植被类型依次为荒漠化草原、山地疏林草原、山地针叶林和亚高山灌丛草甸或高山草甸。 现

今，贺兰山植物多样性的研究越来越受到重视，但是对其不同海拔梯度土壤微生物的群落结构和分布特征研

究较少［１６—１７］。 磷酸脂肪酸（ＰＬＦＡ）是磷脂的构成成分，自然生理条件下相对恒定，在土壤中的多样性和丰度

可以表示特定生物类群的多样性和丰度［１８］。 不同类群的微生物能通过不同的生化途径合成不同的磷酸脂肪

酸，部分磷酸脂肪酸可以作为分析微生物生物量和微生物群落结构等变化的生物标记［１９—２０］。 本文采用 ＰＬＦＡ
图谱法分析贺兰山不同海拔梯度土壤微生物群落结构特征，探讨土壤微生物群落随海拔的变化规律及影响因

８６６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

素，意在为贺兰山荒漠⁃森林生态系统的养分循环提供依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

贺兰山位于银川平原和阿拉善高原之间（地处 ３８°２７′—３９°３０′Ｎ，１０５°４１′—１０６°４１′Ｅ 之间），山体弧立，成
南北走向，主峰海拔 ３５５６ｍ。 贺兰山西边和北边为阿拉善戈壁荒漠，东北为宁夏平原。 贺兰山处于典型大陆

性气候区域范围内，具有山地气候特征。 气候变化大，年均气温－０．８℃，年均降雨量 ４２０ｍｍ，年均蒸发量

２０００ｍｍ，贺兰山降雨量有明显的垂直分布规律，平均每上升 １００ｍ，降雨量增加 １３．２ｍｍ，其降水主要集中在

６—８ 月份，占全年降水量的 ６０％—８０％［１７，２１］。
１．２　 样品采集

在贺兰山东坡 １３００—２３００ｍ 海拔范围内物种丰富度最高，林型变化较大，因此沿海拔高度选取以短花针

茅为建群种的荒漠草原、以蒙古扁桃为建群种的山地旱生灌丛、以油松为建群种的温性针叶林，以油松、杜松、
山杨为优势种的针阔叶混交林，以青海云杉为建群种的寒温性针叶林等 ５ 种代表性的典型植被带，在每个植

被带内按等高线设置 ３ 个取样点（样地基本情况见参考文献［２２］ ），每个取样点去除地表的枯落物和腐殖质或

剥离表土后用直径 ４ｃｍ 的土壤取样器采用五点取样法取 ０—１０ｃｍ 的土样 ５ 个，混合后作为该取样点的土壤

样品并用自封袋密封之后放入冰盒带回实验室。 去除植物根系和石块，过 ２ｍｍ 筛后分成两份，一份自然风干

进行土壤理化性质测定，另一份放入－８０℃冰箱进行土壤微生物测定。
１．３　 测定方法

１．３．１　 土壤理化性质测定

采用 ｐＨ 计测定土壤 ｐＨ（水土比 ２．５∶１）；土壤容重采用烘干法；土壤含水量用环刀法测定；土壤有机碳采

用重铬酸钾外加热法测定；土壤全氮采用凯氏定氮法；全磷采用 ＨＣｌＯ４ －浓 Ｈ２ ＳＯ４ 外加热消煮法、分光光

度法［２３］。
１．３．２　 土壤微生物群落结构测定

土壤微生物群落结构多样性采用磷酸脂肪酸法（ＰＬＦＡ） ［２４］，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醇化，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） ［２５］。 本研究选取了 ８ 种指标，其中表征的磷酸脂肪酸如下：非特异性细菌

（１２：０，１４：０，１５：０，１６：０，１７：０，１８：０，１９：０，２０：０，２４：０）；革兰氏阳性细菌（ａ１２：０，ｉ１３：０，ａ１３：０，ｉ１４：０，ａ１４：０，
ｉ１５：０，ａ１５：０，ｉ１６：０，ａ１６：０，ｉ１７：０，ａ１７：０，ｉ１７：１ω９ｃ）；革兰氏阴性细菌（１６：１ω７ｃ ＤＭＡ，１７：１ω８ｃ，１７：０ｃｙｃｌｏω７ｃ，
１９：０ｃｙｃｌｏω７ｃ，２２：１ω９ｃ）；真菌（１８：２ω６ｃ）；放线菌（１０Ｍｅ１６：０，１０Ｍｅ１７：０，１０Ｍｅ１８：１ω７ｃ，１０Ｍｅ１７：１ω７ｃ）；原生

动物（２０：４ω６ｃ，２０：５ω３ｃ）；１６：１ω５ｃ，１８：１ω９ｃ）。 因为 １６：１ω５ｃ 在 Ｇ－和 ＡＭＦ（丛枝菌根真菌）中同时存在［２６］，
１８：１ω９ｃ 在 Ｇ－和真菌中同时存在［２７］，且所占比重较大，同时，１６：１ω５ｃ 是表征 ＡＭＦ 的一个重要磷酸脂肪酸，
１８：１ω９ｃ 是表征真菌的重要脂肪酸，所以选取 １６：１ω５ｃ 和 １８：１ω９ｃ 作为独立的指标来表征微生物的数量。 另

外我们用磷酸脂肪酸的相对丰度分析反映微生物群落组成［２８］。

Ｒ ｉ（％） ＝ Ｆ ｉ ／∑
ｎ

ｉ ＝ １
Ｆ ｉ × １００

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

ｉ ＝ １
Ｆ ｉ ：８ 类脂肪酸的总含量， ｎ ＝ ８。

１．４　 数据处理

用 ＳＰＳＳ２５．０ 进行数据处理，选择单因素方差分析（ＡＮＯＶＡ）和最小差异性显著（ＬＳＤ）进行差异性显著检

验，用 Ｏｒｉｇｉｎ２０１９ 制图；采用 Ｃａｎｏｃｏ５ 进行主成分分析（ＰＣＡ）和冗余分析（ＲＤＡ）。

９６６　 ２ 期 　 　 　 马进鹏　 等：贺兰山不同海拔植被下土壤微生物群落结构特征 　
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２　 结果分析

２．１　 不同海拔梯度对土壤理化性质的影响

随海拔的变化（如图 １），土壤养分在不同海拔之间存在显著差异（Ｐ＜０．０５），随海拔的升高土壤有机碳、
土壤全氮含量显著增加，土壤全磷含量变化随海拔升高先升高再降低再升高，在海拔 ２１３９ｍ 处最小，海拔

１６５０ｍ 和海拔 ２４３８ｍ 处高于其他海拔；土壤化学计量比在不同海拔之间也存在差异（Ｐ＜０．０５），Ｃ ／ Ｎ 在海拔

２１３９ｍ 处最高，Ｎ ／ Ｐ、Ｃ ／ Ｐ 在海拔 ２２４９ｍ 处较高；土壤理化指标在不同海拔之间存在显著差异（Ｐ＜０．０５），土壤

ｐＨ 随海拔的升高而降低，土壤容重随海拔升高显著降低，土壤含水量随着海拔升高而增加。 土壤理化各指标

的最大值和最小值均不出现在同一海拔高度。

图 １　 不同海拔梯度土壤理化性质

Ｆｉｇ．１　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ

不同小写字母表示不同海拔间的差异显著（Ｐ＜０．０５）

２．２　 不同海拔梯度对土壤微生物的影响

２．２．１　 不同海拔梯度对土壤微生物群落组成的影响

随海拔的变化，特征土壤微生物含量在不同的海拔之间存在差异（如表 １）。 其中细菌、真菌、放线菌、革
兰氏阳性细菌、革兰氏阴性细菌均表现出在海拔 ２１３９ｍ 处含量最高，在海拔 １３８０ｍ 处含量最低，而原生动物

则在海拔 １６５０ｍ 处含量最高。 不同海拔梯度土壤微生物总量整体表现为，海拔 ２１３９ｍ＞２４３８ｍ＞１６５０ｍ＞
２２４９ｍ＞１３８０ｍ。

不同海拔下土壤微生物真菌 ／细菌，革兰氏阳性细菌 Ｇ＋ ／革兰氏阴性细菌 Ｇ－存在差异（如图 ２）。 其中真

菌 ／细菌在海拔 ２１３９ｍ 处最高，在海拔 １３８０ｍ 处最低；而 Ｇ＋ ／ Ｇ－ 则在海拔 １３８０ 和 １６５０ｍ 处最高，在海拔

２１３９ｍ 处最低。 真菌 ／细菌随着海拔升高先升高后下降，而 Ｇ＋ ／ Ｇ－随着海拔升高先下降后升高。
２．２．２　 不同海拔梯度对土壤微生物群落丰度的影响

随海拔的变化，土壤微生物群落丰度在不同海拔之间存在差异（如图 ３）。 非特异性细菌和真菌在不同海
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拔的相对丰度存在显著差异（Ｐ＜０．０５），非特异性细菌在海拔 １６５０ｍ 处丰度要高于其他海拔，真菌（１８：２ω６ｃ）
在海拔 ２１３９ｍ 处丰度最高。 革兰氏阳性细菌丰度在不同海拔之间无显著差异（Ｐ＜０．０５），在海拔 １３８０ｍ 和海

拔 ２２４９ｍ 处丰度最高，在海拔 ２１３９ｍ 处丰度最低；而革兰氏阴性细菌在不同海拔之间存在差异（Ｐ＜０．０５），在
海拔 ２１３９ｍ 和海拔 ２４３８ｍ 处的丰度要高于其他海拔。 １８：１ω９ｃ 在不同海拔之间无显著差异（Ｐ＜０．０５），但相

比而言，在海拔 ２１３９ｍ 处的丰度要高于其他海拔。 １６：１ω５ｃ 在不同海拔之间存在显著差异（Ｐ＜０．０５），在海拔

１３８０ｍ 和海拔 ２４３８ｍ 处的丰度显著低于其他海拔。 放线菌和原生动物在不同海拔之间无显著差异（Ｐ＜
０．０５），但相比而言，在海拔 １３８０ｍ 处放线菌的丰度高于其他海拔，在海拔 １６５０ｍ 处原生动物的丰度高于其他

海拔。 总体而言，革兰氏阳性细菌和放线菌丰度随着海拔升高先下降后升高；非特异性细菌、真菌和 １６：１ω５ｃ
随着海拔升高先升高后下降。

表 １　 不同海拔梯度特征土壤微生物的含量

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ ／ ｍ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ ／
（ｎｍｏｌ ／ ｇ）

革兰氏阳性细菌
Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ
ｂａｃｔｅｒｉａ （Ｇ＋） ／

（ｎｍｏｌ ／ ｇ）

革兰氏阴性细菌
Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ
ｂａｃｔｅｒｉａ （Ｇ－） ／

（ｎｍｏｌ ／ ｇ）

真菌
Ｆｕｎｇｉ ／

（ｎｍｏｌ ／ ｇ）

放线菌
Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｓ ／
（ｎｍｏｌ ／ ｇ）

原生动物
Ｐｒｏｔｏｚｏｏｎ ／
（ｎｍｏｌ ／ ｇ）

总量
Ｇｒｏｓｓ ／

（ｎｍｏｌ ／ ｇ）

１３８０ ３０．３７±１．８６ａ ６．９９±１．２１ａ １２．５±０．１０ａ ３．６４±０．４８ａ ４．５６±０．７３ａ ０．６３±０．２５ａ ４２．５５ａ

１６５０ ４３．０５±１３．０２ａ １０．９５±４．２７ａ １６．１９±３．８４ａ ４．６５±１．５２ａ ５．８３±２．２０ａ １．１７±０．３５ａ ６１．０１ａ

２１３９ ４７．６４±６．７７ａ １４．３１±３．００ａ １７．４２±１．５１ａ ６．５５±１．２４ａ ６．４１±１．３７ａ １．１１±０．０６ａ ６９．４７ａ

２２４９ ４０．９２±１７．８２ａ １１．１２±５．３３ａ １５．０５±６．１０ａ ５．７７±２．５９ａ ５．７７±２．７２ａ ０．８３±０．４６ａ ５８．６５ａ

２４３８ ４３．４２±８．９２ａ １１．３６±３．７２ａ １７．０３±１．８８ａ ５．４９±１．５２ａ ６．１９±１．９３ａ ０．９４±０．１３ａ ６１．９０ａ

　 　 相同小写字母表示不同海拔之间的差异不显著（Ｐ＞０．０５）；数据为平均值±标准差

图 ２　 不同海拔下真菌 ／细菌、Ｇ＋ ／ Ｇ－

Ｆｉｇ．２　 Ｆｕｎｇｉ ／ ｂａｃｔｅｒｉａ、Ｇ＋ ／ Ｇ－ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ

不同小写字母表示不同海拔之间的差异显著（Ｐ＜０．０５）

对不同海拔的微生物相对丰度进行主成分分析，结果见图 ４。 根据土壤微生物相对丰度二维排序图，４ 个

轴对微生物相对丰度差异的总解释高达 ９５．４６％，第 １ 排序轴贡献率为 ５２．７６％，第 ２ 排序轴贡献率为 ２８．７２％，
前两个轴累计贡献率为 ８１．４８％，对微生物相对丰度的差异解释能力强。 与第 １ 排序轴相关性较强的微生物

为 Ｇ＋、Ｇ－、真菌和 １８：１ω９ｃ，相比之下，１６：１ω５ｃ 的相关性较弱。 与第 ２ 排序轴相关性较强的微生物为放线菌、
原生动物和非特异性细菌。 海拔取样点距离的大小表示样点间微生物群落结构的相似程度，距离越近则相似

程度越高，可以看到，海拔 １３８０ｍ 和海拔 ２１３９ｍ 处微生物群落结构异质性相比海拔 １３８０ｍ 与其他海拔之间要

高，而海拔 ２２４９ｍ、２４３８ｍ 和海拔 １６５０ｍ 处土壤微生物群落结构相似性较高。
２．３　 土壤微生物群落特征与土壤理化性质的关系

对不同海拔土壤微生物群落组成与土壤因子进行冗余分析（ＲＤＡ）（图 ５），各因子的解释量和显著性检
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图 ３　 不同海拔梯度不同微生物类群的相对丰度

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｇｒａｄｉｅｎｔｓ

不同小写字母表示不同海拔间的差异显著（Ｐ＜０．０５）

验结果（表 ２）。 ＲＤＡ 轴 １ 和轴 ２ 共同解释变量的 ８１．８１％，分析可知，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。 真菌与 Ｇ－、非特异性细菌正相关，与 Ｇ＋、放线菌和原生动物负相关；Ｇ＋与原生动物正相

关，与其他微生物负相关；Ｇ－与放线菌正相关，与原生动物负相关，与非特异性细菌相关性小；作为 ＡＭＦ 的特

征脂肪酸 １６：１ω５ｃ，其与真菌、Ｇ－及非特异性细菌正相关，与原生动物的相关性小，与放线菌和 Ｇ＋负相关。 土

壤容重和 ｐＨ 与排序轴 １ 和 ２ 呈正相关；土壤含水量、土壤有机碳、土壤全氮及化学计量比与排序轴 １ 和 ２ 呈

负相关；土壤全磷与排序轴 １ 呈正相关，与排序轴 ２ 呈负相关。 海拔的变化引起土壤环境因子的变化，在土壤
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图 ４　 土壤微生物群落相对丰度的主成分分析

Ｆｉｇ．４　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

微生物群落组成中，真菌、非特异性细菌及 １６：１ω５ｃ 受土壤环境因子的影响较大，海拔的变化主要影响了真

菌、非特异性细菌、１６：１ω５ｃ、Ｇ＋的相对丰度，其与真菌、非特异性细菌、１６：１ω５ｃ、Ｇ－及 １８：１ω９ｃ 呈正相关，与原

生动物的相关性较小，与放线菌和 Ｇ＋呈负相关。
表 ２　 环境因子对土壤微生物的解释量和显著性检验结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｉｎｔｅｒｐｒｅｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｔｅｓｔ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ

环境因子
Ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒｓ

解释量
Ｉｎｔｅｒｐｒｅｔａｔｉｏｎ Ｆ Ｐ 环境因子

Ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒｓ
解释量

Ｉｎｔｅｒｐｒｅｔａｔｉｏｎ Ｆ Ｐ

Ｃ ／ Ｎ ２７．８ ５．０ ０．００２∗∗ ＴＯＣ １８．８ ３．０ ０．０３６

Ｃ ／ Ｐ ２５．４ ４．４ ０．０１４ ＷＣ １７．０ ２．７ ０．０６２

海拔 ａｌｔｉｔｕｄｅ ２４．６ ４．２ ０．００８∗∗ ＢＤ １６．１ ２．５ ０．０７６

Ｎ ／ Ｐ ２２．８ ３．８ ０．０２２ ＴＮ １４．９ ２．３ ０．０８２

ｐＨ ２１．５ ３．６ ０．０１４ ＴＰ ４．０ ０．５ ０．６８２

　 　 ＴＯＣ：总有机碳 Ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＷＣ：土壤含水量 Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ；ＢＤ：容重 Ｖｏｌｕｍｅ ｗｅｉｇｈｔ；ＴＮ：全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；

∗∗：Ｐ＜０．０１

３　 讨论

森林生态系统中，土壤微生物与植物关系缜密，植物的根系分泌物及形成的凋落物会直接或间接地影响

土壤微生物，而微生物参与土壤养分循环从而影响植物的生长［２９］。 海拔的变化会在较短时间内影响气候环

境因子的改变，土壤微生物作为土壤生态系统中的敏感指标会对环境的改变产生剧烈的响应［３０］。 研究贺兰

山不同海拔下土壤微生物含量可以看出，细菌含量最高，接下来是放线菌，其次是真菌，原生动物的含量最低；
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图 ５　 不同海拔土壤微生物群落结构与土壤因子冗余分析

Ｆｉｇ．５　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ

同时海拔 ２１３９ｍ 处微生物的含量高于其他海拔，土壤微生物的含量整体呈先增加后减小的趋势，这与谷晓楠

等［３１］研究长白山土壤微生物群落结构发现随着海拔的升高土壤微生物含量呈现先增加后减少的变化趋势相

同。 与吴则焰等［３２］研究武夷山不同海拔下土壤微生物随着海拔的升高微生物的种类和含量逐渐下降的结果

不同；孟苗婧等［３３］研究发现在凤阳山针阔混交林地土壤微生物含量在不同海拔有所不同，由此可见在不同的

研究区域土壤微生物含量随海拔变化有所不同。 有研究发现较高的植物群落多样性伴随有较高的土壤微生

物多样性［３４］。 贺兰山海拔 ２１３９—２４３８ｍ 处分布大部分阔叶树种，其丰富的凋落物可以为微生物提供大量的

营养物质，这是该海拔土壤微生物含量较大的原因之一。
真菌和细菌是土壤中两种重要的微生物种类，真菌 ／细菌可以表征两个种群相对丰度的变化状况，比值越

高说明生态系统越稳定，研究发现真菌和细菌在海拔 ２１３９ｍ 处的含量高于其他海拔，这与刘秉儒等［１７］在贺兰

山研究发现海拔 １９００—２１００ｍ 处真菌含量最高的结果一致，说明该海拔的温度、水分、有机质等条件更适合

真菌生长。 Ｇ＋和 Ｇ－的含量随海拔的变化与其他微生物含量变化类似，研究发现 Ｇ＋ ／ Ｇ－ 在海拔 ２１３９ｍ 和

２２４９ｍ 处最小，而 Ｇ＋ ／ Ｇ－可以指示土壤营养状况，比值越大则营养胁迫越强烈［３１］，可见在海拔 ２１３９ｍ 处土壤

肥力较好，这与该海拔下丰富的物种多样性密切相关，所产生的凋落物为微生物提供高营养、易分解的底物，
促进了细菌的繁殖。 ８ 种微生物指标的相对丰度分析结果表明，不同海拔梯度土壤微生物的相对丰度存在差

异，在海拔 ２１３９ｍ 处相对丰度最大，由于该海拔有着较高的生物多样性，这也符合山地生态学中的“中部膨

胀”理论，在山地低海拔地区受水分的限制，高海拔地区受热量限制，而中部区域生产力大，物种多样性高［３５］。
革兰氏阳性细菌在海拔 １３８０ｍ 处丰度最大，革兰氏阴性细菌在海拔 ２２４９ｍ 处丰度最大，这说明革兰氏阴性细

菌更适合高海拔环境生存［３６］。 放线菌一定程度上会促进土壤有机物的分解，改善土壤结构，同时放线菌在农

业、工业和医药等领域有重要价值，与人类生活密切相关。 研究发现放线菌丰度最大值出现在海拔 １３８０ｍ
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处，这与朱文杰等［３７］对太白山北坡土壤放线菌垂直分布的研究发现在海拔 ８００—１８４５ｍ 范围内，土壤放线菌

最高含量出现在 １８４５ｍ 的结果有所差异，在贺兰山海拔 １３８０ｍ 处人类的生产和活动可能是造成这种现象的

原因之一。
山地森林生态系统中，海拔的变化造成物种丰富度的不同及土壤性质的差异，对微生物群落产生影

响［３８］。 ＲＤＡ 分析结果表明，贺兰山海拔和 Ｃ ／ Ｎ 对土壤微生物影响显著。 有研究认为土壤养分含量是影响土

壤微生物群落的重要因素，土壤的 Ｎ、Ｐ 含量一定程度上影响土壤细菌群落多样性［３９］；有研究表明土壤的物

理性质对土壤微生物群落结构作用显著，良好的物理性质一定程度上增加了土壤微生物丰富度［４０］；也有研究

发现温度是影响不同海拔土壤微生物群落结构差异的主要因素［４１］。 由此可见，海拔引起环境因子的改变不

同程度的影响着土壤微生物，土壤微生物的群落结构及多样性乃是多因素的综合结果。

４　 结论

土壤有机碳和土壤全氮随海拔的升高而增加，土壤全磷随海拔变化不明显；土壤含水量随海拔的升高而

增加，土壤容重随海拔升高而降低，土壤 ｐＨ 随海拔变化不明显。
海拔是影响微生物分布的重要因素，特征微生物的含量和相对丰度随海拔的升高先升高后降低，在海拔

２１３９ｍ 处达到最大值，符合山地生态学中的“中部膨胀”理论。
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