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摘要：土壤微生物在维持干旱区森林生态系统功能稳定方面具有重要作用，但有关干旱区微生物群落结构及多样性沿海拔分布

规律研究较少，采用磷酸脂肪酸（ＰＬＦＡ）法定量分析贺兰山自然保护区东坡不同海拔典型植被带（荒漠草原 ＨＭ、蒙古扁桃 ＭＧ、
油松林 ＹＳ、混交林 ＨＪ、青海云杉林 ＱＨ）土壤微生物群落结构特征及多样性。 结果表明，不同海拔植被带土壤中共检测出 ５９ 种

ＰＬＦＡ 生物标记，ＹＳ 土壤中生物标记的含量明显高于其他植被类型，５ 个植被带共有且含量较高的 ＰＬＦＡ 生物标记为 １６：０、
１８：１ω９ｃ、１８：１ω７ｃ、１０Ｍｅ １６：０ 和 １８：２ω６ｃ，特征微生物的含量在不同植被带土壤中分布不同，细菌分布数量最大，其次是真菌、
放线菌，原生动物分布数量最小。 聚类分析发现，不同植被带土壤 ＰＬＦＡ 生物标记可分成不同的类群，１６：０、１８：１ω９ｃ 和１８：１ω７ｃ
基本在每个植被带都会单独聚为一类。 对不同植被带所共有的 ＰＬＦＡ 生物标记绘制热图，发现不同的 ＰＬＦＡ 生物标记在不同植

被带分布不同，ＹＳ 植被带 ＰＬＦＡ 生物标记分布最高。 不同植被带土壤微生物群落多样性显示，ＨＪ 土壤中微生物多样性指数大

于其他植被类型，ＨＭ 土壤中微生物多样性指数最小，说明土壤微生物多样性与植被多样性密切相关。 主成分分析表明，与土

壤微生物群落相关的 ２ 个主成分解释量为 ７８．０１％和 ８．８０％，对第 １ 主成分起主要作用的微生物类群有非特异性细菌、革兰氏阳

性细菌、革兰氏阴性细菌、真菌、放线菌和原生动物等，对第 ２ 主成分起主要作用的微生物类群为厌氧细菌。 土壤微生物与土壤

因子相关性分析表明，土壤有机碳（ＳＯＣ）、全氮（ＴＮ）与微生物类群及多样性指数正相关，ｐＨ、容重（ＢＤ）与微生物类群及多样性

指数负相关，海拔引起土壤因子的改变是影响土壤微生物群落结构及多样性的重要因素。 研究表明 ＹＳ 土壤中微生物含量最

大，ＨＪ 土壤中微生物多样性最高，与山地生态系统中中部区域生物多样性高的其他研究结果相吻合，可为贺兰山自然保护区土

壤微生物的研究及保护区的管理提供科学依据。
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Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ， ｆｕｎｇｉ， ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ ａｎｄ ｐｒｏｔｏｚｏａ， ｗｈｉｃｈ ｐｌａｙ ａ ｍａｊｏｒ ｒｏｌｅ ｏｎ ｓｅｃｏｎｄ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ， ａｒｅ
ａｎａｅｒｏｂｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ． Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ （ＳＯＣ）
ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ （ＴＮ） ｗｅｒｅ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ， ｗｈｉｌｅ ｐＨ ａｎｄ ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ
（ ＢＤ） ｗｅｒｅ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ． Ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｃａｕｓｅｄ ｂｙ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｗａｓ
ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆａｃｔｏｒ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗ ｔｈａｔ ＹＳ ｓｏｉｌ ｈａｓ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｎｔｅｎｔ， ａｎｄ ＨＪ ｓｏｉｌ ｈａｓ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， ｗｈｉｃｈ ａｃｃｏｒｄｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｔｈｅｏｒｙ ｏｆ ｈｉｇｈ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ
ｃｅｎｔｒａｌ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ ｍｏｕｎｔａｉｎ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ， ａｎｄ ｃａｎ ｐｒｏｖｉｄｅ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｎｄ ｔｈｅ
ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｆ Ｈｅｌａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ａｎａｌｙｓｉｓ； ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ； ａｌｔｉｔｕｄｅ； ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅ；
Ｈｅｌａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ

土壤微生物作为土壤生态系统的重要组成成分，在土壤形成、发育和土壤养分转化等方面发挥重要作

用［１］，此外，土壤微生物也被认为是评价土壤质量的重要指标［２］。 森林生态系统作为陆地生态系统的重要组

分，其功能很大程度上依赖于植物与土壤生物之间的相互关系，其中土壤微生物的数量多、生物量大、多样性

高［３］，在陆地生态系统的生物地球化学循环中具有不可替代的作用［４］。 植物⁃微生物相互作用是土壤养分循

环、能量流动等生态系统过程的重要驱动力，植物群落特征及多样性对土壤微生物群落组成存在很大

影响［５］。
在山地森林生态系统中，海拔变化很大程度上改变了土壤微环境，是影响土壤微生物组成和多样性的重

要因素［６］，近年来受到越来越多的学者关注。 王颖等［７］ 研究青藏高原高寒草甸海拔 ４３００—５１００ｍ 土壤微生

物群落结构，发现在中部海拔地区（４８００ｍ）土壤微生物多样性及微生物活性最高，表明土壤微生物多样性是

多因素综合结果。 孟苗婧等［８］采用 ＰＬＦＡ 法研究海拔的变化对凤阳山土壤微生物群落的影响，发现海拔变化

引起土壤性质的改变，对土壤微生物相对丰度影响程度不同。 进一步说明，不同的微生物类群在不同的海拔
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适应程度不同。 冯晓川等［９］利用高通量测序技术分析庐山国家级自然保护区森林土壤细菌群落特征，发现

细菌群落多样性沿海拔并未表现出差异。 可见在不同研究区域土壤微生物特征有较大差异，一定区域土壤微

生物的研究能很好的揭示该区域生态系统功能的稳定性。 早期刘秉儒等［１０—１１］利用 Ｂｉｏｌｏｇ 微平板法和磷酸脂

肪酸甲酯法系统的研究了贺兰山不同海拔植被带微生物群落特征及分布规律，而对贺兰山自然保护区局部区

域土壤微生物群落的定量分析研究较少。 土壤微生物群落功能及多样性在维持生态系统功能和稳定、土壤质

量检测、植被恢复等方面起着重要作用［１２］，由此可见，研究贺兰山自然保护区东坡土壤微生物群落特征及多

样性具有十分重要的科学意义。
贺兰山是我国西北地区的一道生态屏障［１３］，是我国重要的气候和植被过渡带，山地植物群落垂直分异明

显［１４］，随着海拔升高，依次有荒漠化草原、山地疏林草原、山地针叶林和亚高山灌丛草甸或高山草地等植被类

型［１０］。 贺兰山自然保护区东坡植被面积差异较大、优势度高、植被景观连通性好［１５］。 本研究选取海拔

１３００—２５００ｍ 之间 ５ 个典型植被带，采用 ＰＬＦＡ 法测定土壤微生物群落组成及多样性，旨在为贺兰山自然保

护区东坡的管理提供科学依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

贺兰山位于阿拉善高原和银川平原之间（地处北纬 ３８°２７′—３９°３０′，东经 １０５°４１′—１０６°４１′之间），山体孤

立，主峰海拔 ３５５６ｍ。 由于地处典型大陆性气候范围，具有明显山地气候特征，年均气温－０．８℃，年均降水量

４２０ｍｍ，年均蒸发量 ２０００ｍｍ，降水量具有明显垂直分异现象，平均每上升 １００ｍ，降水量增加 １３．２ｍｍ，降水量

主要集中 ６—８ 月份，占全年降水量的 ６０％—８０％。 贺兰山东坡植被有明显垂直分布规律，从上至下依次为高

山草甸、山地针叶林、山地疏林草原和荒漠化草原［１６—１７］。
１．２　 样品采集

于 ２０２０ 年 ７ 月中旬在贺兰山东坡海拔 １３００—２５００ｍ 之间，沿海拔选取以短花针茅为建群种的荒漠草原

（ＨＭ），以蒙古扁桃为建群种的山地旱生灌丛（ＭＧ），以油松为建群种的温性针叶林（ＹＳ），以油松、杜松、山杨

为优势种的针阔混交林（ＨＪ），以青海云杉为建群种的寒温针叶林（ＱＨ）等 ５ 种典型植被带，每个植被带内选

取海拔 １３８０、１６５０、２１３９、２２４９、２４３８ｍ，按等高线设置 ３ 个取样点（样地基本情况见参考文献［１８］ ），每个取样点

去除地表枯落物和腐殖质或剥离表土后用直径 ４ｃｍ 的土壤取样器按五点取样法取 ０—１０ｃｍ 土壤样品 ５ 个，
混合后作为该样点土壤样品并用自封袋密封后装入冰盒带回实验室。 去除土壤样品中的植物根系和石块，过
２ｍｍ 筛后分成 ２ 份，１ 份放入－８０℃冰箱进行土壤微生物测定，另 １ 份自然风干进行土壤理化性质测定。
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；采用烘干法测定土壤容重（ＢＤ）；采用环刀法测定土壤含水量（ＷＣ）；采用重铬

酸钾外加热法测定土壤有机碳（ＳＯＣ）；采用凯氏定氮法测定土壤全氮（ＴＮ）；采用 ＨＣｌＯ４－浓 Ｈ２ＳＯ４外加热消

煮法、分光光度法测定土壤全磷（ＴＰ） ［１９］。
１．３．２　 土壤微生物群落结构测定

采用磷酸脂肪酸（ＰＬＦＡ）法［２０］测定土壤微生物群落组成，用修正的 Ｂｌｉｇｈ－Ｄｙｅｒ 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） ［２１］，含量用 ｎｍｏｌ ／ ｇ 表示。
１．３．３　 磷酸脂肪酸的命名

脂肪酸链长以碳原子总数计算，从羧基开始，冒号后数字代表双键数目，ω 后数字代表双键的位置（从羧

基端算起）。 ｃ 表示顺式双键，ｔ 表示反式双键，ｉ 表示顺式支链，ａ 表示反式支链，ｂｒ 表示不确定支链位置，Ｍｅ
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表示甲基位置，ｃｙ 表示环丙基。 由于不同菌群的 ＰＬＦＡ 特征图谱不同，在高度专一性基础上具有多样性，因此

可以作为微生物群落中不同群体的标记物［２２］。 磷脂的不同可以说明土壤样品中微生物群落结构的不同，进
一步对微生物进行识别和定量描述，为进一步研究提供信息。 脂肪酸 １２：０，１３：０，１４：０，１５：０，１６：０，２２：０，２４：０
等表示细菌；ｉ１３：０，ａ１３：０，ｉ１４：０，ａ１４：０，ｉ１５：０，ａ１５：０，ｉ１７：１ω９ｃ，ｉ１５：１ω６ｃ 等表示革兰氏阳性细菌（Ｇ＋ ）；
１４：１ω５ｃ，１６：１ω７ｃＤＭＡ，１７：１ω８ｃ，１７：０ｃｙｃｌｏ ω７ｃ，１９：０ｃｙｃｌｏ ω７ｃ，１０：０ ２ＯＨ，１６：０ ２ＯＨ 等表示革兰氏阴性细菌

（Ｇ－）；１８：１ω９ｃ，２１：０，２３：０，１８：２ｗ６ｃ 等表示真菌；１０Ｍｅ １７：０，１０Ｍｅ １８：１ω７ｃ，１０Ｍｅ １９：１ω７ｃ，１０Ｍｅ １７：１ω７ｃ，
１０Ｍｅ １８：０ 等表示放线菌；２０：４ω６ｃ，２０：３ω６ｃ，２０：５ω３ｃ，１９：３ω６ｃ 等表示原生动物［２３—２９］。
１．４　 数据处理

用 Ｅｘｃｅｌ 进行数据处理，用 ＳＰＳＳ 进行方差分析（ＡＮＯＶＡ）（Ｐ＜０．０５）（选择最小差异性显著（ＬＳＤ）检验），
用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０１８ 进行聚类分析（ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ）（选择欧氏距离－最小距离法系统聚类）、相关性分析和绘制热

图，用 Ｃａｎｏｃｏ５ 进行主成分分析（ＰＣＡ）。
微生物多样性分析采用 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ（Ｈ）、Ｂｒｉｌｌｏｕｉｎ 多样性指数（Ｂ）和 Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数（Ｊ）、Ｓｉｍｐｓｏｎ

优势度指数（Ｄ）、Ｍｃｉｎｔｏｓｈ 多样性指数（Ｍ）等方法。
（１）Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数（Ｈ），计算公式为：

Ｈ ＝－ ∑ Ｐ ｉ ｌｎ Ｐ ｉ （１）

式中， Ｐ ｉ ＝ Ｎｉ ／ Ｎ ， Ｎｉ 为处理 ｉ 的特征脂肪酸个数，Ｎ 为实验中总特征脂肪酸个数。
（２）Ｂｒｉｌｌｏｕｉｎ 多样性指数（Ｂ），计算公式为：

Ｂ ＝ Ｎ －１ ｌｇ Ｎ！
ｎ１！ ｎ２！ … ｎｉ！

（２）

式中， ｎ１ 为第 １ 个 ＰＬＦＡｓ 生物标记的个体数量， ｎ２ 为第 ２ 个 ＰＬＦＡｓ 生物标记的个体数量， ｎｉ 为第 ｉ 个 ＰＬＦＡｓ
生物标记的个体数量，Ｎ 为所有处理中 ＰＬＦＡｓ 生物标记出现的个体总和。

（３）Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数（Ｊ），计算公式为：

Ｊ ＝ － ∑ Ｐ ｉ ｌｎ Ｐ ｉ ／ ｌｎＳ （３）

式中，Ｓ 为群落中 ＰＬＦＡ 总数。
（４）Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数（Ｄ）， 计算公式为：

Ｄ ＝ １ － ∑ Ｐ ｉ
２ （４）

式中， Ｐ ｉ 为 ｉ 种特征 ＰＬＦＡ 占该试验中总的特征脂肪酸个数比例。
（５）Ｍｃｉｎｔｏｓｈ 多样性指数（Ｍ），计算公式为：

Ｍ ＝
Ｎ －

　

∑ Ｎｉ
２

Ｎ － 　 Ｎ
（５）

式中，Ｎ 为特征 ＰＬＦＡ 总数。

２　 结果分析

２．１　 不同海拔植被带土壤基本性质的比较

分析不同海拔土壤因子（图 １），可以得出土壤有机碳（ＳＯＣ）、土壤全氮（ＴＮ）、土壤全磷（ＴＰ）、ｐＨ、土壤容

重（ＢＤ）、土壤含水量（ＷＣ）在不同海拔植被带之间差异性显著（Ｐ＜０．００１），其中 ＳＯＣ、ＴＮ、ＷＣ 均随海拔升高

而增大，ｐＨ、ＢＤ 随海拔升高而降低。
２．２　 不同海拔植被带土壤微生物 ＰＬＦＡ 含量比较

从不同海拔植被带土壤中共检测到 ５９ 种 ＰＬＦＡ 生物标记（表 １）。 其中 ＨＭ 土壤中 ＰＬＦＡ 生物标记有 ５０
种，总含量为（５７．９９±５．３１）ｎｍｏｌ ／ ｇ，ＭＧ 土壤中 ＰＬＦＡ 生物标记有 ５６ 种，总含量为（８４．５８±２８．７３）ｎｍｏｌ ／ ｇ，ＹＳ 土
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图 １　 不同海拔植被带土壤理化性质

Ｆｉｇ．１　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｉｎ ｔｙｐｉｃａｌ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ

壤中 ＰＬＦＡ 生物标记有 ５５ 种，总含量为（９６．６４±１６．７８）ｎｍｏｌ ／ ｇ，ＨＪ 土壤中 ＰＬＦＡ 生物标记有 ５４ 种，总含量为

（８３．９７±３８．５２）ｎｍｏｌ ／ ｇ，ＱＨ 土壤中 ＰＬＦＡ 生物标记有 ５７ 种，总量为（８６．０２±２１．７５）ｎｍｏｌ ／ ｇ。 不同海拔植被带土

壤微生物的 ＰＬＦＡ 种类差别不大，而不同类型微生物的 ＰＬＦＡ 含量有明显差异，ＹＳ 土壤中 ＰＬＦＡ 生物标记总

含量最高，ＱＨ 土壤中 ＰＬＦＡ 生物标记种类最多，每种类型土壤中均有不同的生物标记，代表着不同类型的微

生物。 在 ５ 种植被带土壤中完全分布的 ＰＬＦＡ 生物标记有 ４９ 种，而有些 ＰＬＦＡ 生物标记只在某种植被带土壤

中有分布，属于不完全分布，此类 ＰＬＦＡ 生物标记有 １０ 种，如生物标记 １３：０，２１：０，１０Ｍｅ １９：１ω７ｃ 仅在 ＨＭ 土

壤中未出现，ｉ１９：０ 仅出现在 ＭＧ 和 ＱＨ 土壤中，１５：１ω６ｃ 仅出现在 ＹＳ 和 ＨＪ 土壤中，１７：０ ＤＭＡ 仅出现在 ＱＨ
土壤中，１０：０ ２ＯＨ，１６：０ ２ＯＨ 仅在 ＨＭ 和 ＨＪ 土壤中未出现，１０：０ ３ＯＨ 仅出现在 ＨＪ 和 ＱＨ 土壤中，１８：２ ＤＭＡ
仅出现在 ＨＭ 和 ＭＧ 土壤中。

５ 种植被带土壤微生物中 ＰＬＦＡ 生物标记含量较高的是 １６：０，１８：０（细菌），ｉ１５：０，ｉ１６：０，ａ１５：０，ａ１７：０，
ａ１１：０，ａ１２：０， ｉ１７：１ω９ｃ （Ｇ＋ ），１６：１ω５ｃ （丛枝菌根真菌），１７：０ｃｙｃｌｏ ω７ｃ，１９：０ｃｙｃｌｏ ω７ｃ，１６：１ω７ｃ （ Ｇ－ ），
１８：１ω９ｃ（真菌），１８：１ω７ｃ（甲烷氧化菌），１０Ｍｅ １６：０（脱硫杆菌 ／放线菌），１８：２ω６ｃ（腐生真菌），１０Ｍｅ １８：０

９４０５　 １２ 期 　 　 　 马进鹏　 等：贺兰山东坡不同海拔典型植被带土壤微生物磷酸脂肪酸分析 　
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（放线菌），在土壤 ＰＬＦＡ 生物标记总量中占有一定优势，所占百分比依次为 ８０． ２９％，７８． ２７％，７５． ４０％，
７９．１７％，７８．６１％，说明其在土壤中起主要作用。 由此可见在不同的海拔植被带土壤中微生物的种类和含量存

在差异，表明不同的土壤环境中微生物起着不同的作用。

表 １　 不同海拔植被带土壤微生物的 ＰＬＦＡ 类型及含量 ／ （ｎｍｏｌ ／ ｇ）

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｙｐｅｓ ａｎｄ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ＰＬＦＡ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ

序号
Ｎｏ．

标记
Ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ

微生物类型
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐ

不同植被带 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

ＨＭ ＭＧ ＹＳ ＨＪ ＱＨ

１ １２：０ 细菌 ０．１３±０．０２ｂ ０．２９±０．０４ａｂ ０．３４±０．０２ａ ０．２７±０．１３ａｂ ０．２７±０．０９ａｂ

２ １３：０ 细菌 — ０．０９±０．０１ａ ０．１４±０．０４ａ ０．１１±０．０５ａ ０．１１±０．０５ａ

３ １４：０ 细菌 ０．４７±０．０６ｂ ０．８９±０．０１ａｂ １．２３±０．２１ａ ０．８１±０．３８ａｂ ０．９０±０．１７ａｂ

４ １５：０ 细菌 ０．２２±０．０２ｂ ０．３７±０．１５ａｂ ０．５４±０．１０ａ ０．４４±０．２０ａｂ ０．４７±０．１０ａｂ

５ １６：０ 细菌 ４．９３±０．６３ａ ８．１３±３．０４ａ ８．０４±１．４０ａ ７．０７±３．３４ａ ７．８８±２．３１ａ

６ １７：０ 细菌 ０．２５±０．０４ａ ０．４１±０．１５ａ ０．３８±０．０７ａ ０．３３±０．１６ａ ０．３６±０．０９ａ

７ １８：０ 细菌 １．７６±０．０５ａ ２．５８±０．７５ａ ２．２０±０．２０ａ １．８８±０．９３ａ ２．０４±０．５２ａ

８ ２０：０ 细菌 ０．２７±０．０３ｂ ０．５０±０．１７ａｂ ０．６０±０．０９ａ ０．４６±０．１６ａｂ ０．４６±０．１４ａｂ

９ ２２：０ 细菌 ０．１４±０．０３ｂ ０．４５±０．０２ａｂ ０．５６±０．０９ａ ０．５２±０．２６ａ ０．５０±０．１２ａ

１０ ２４：０ 细菌 ０．１４±０．０２ｂ ０．３６±０．１２ａｂ ０．３６±０．０６ａｂ ０．４１±０．１６ａ ０．４４±０．１２ａ

１１ ｉ１３：０ 革兰氏阳性细菌 ０．１０±０．０２ｂ ０．２１±０．０１ａｂ ０．２７±０．０２ａ ０．２３±０．０９ａ ０．２４±０．０７ａ

１２ ａ１３：０ 革兰氏阳性细菌 ０．８７±０．１２ａ ０．９６±０．１２ａ ０．９９±０．０７ａ ０．８４±０．２７ａ １．１２±０．１７ａ

１３ ｉ１４：０ 革兰氏阳性细菌 ０．２３±０．０３ｂ ０．４２±０．１２ａｂ ０．６１±０．０９ａ ０．５８±０．２３ａ ０．６２±０．１０ａ

１４ ａ１４：０ 革兰氏阳性细菌 ０．５６±０．０７ａ ０．６３±０．０４ａ ０．５７±０．０４ａ ０．５１±０．１３ａ ０．７０±０．１２ａ

１５ ｉ１５：０ 革兰氏阳性细菌 １．７４±０．１９ａ ２．９５±１．２５ａ ３．１３±０．５６ａ ２．８０±１．３０ａ ２．８５±０．７６ａ

１６ ａ１５：０ 革兰氏阳性细菌 １．２０±０．０８ｂ ２．０７±０．７５ａｂ ３．０４±０．５８ａ ２．６８±１．２０ａｂ ２．６１±０．５７ａｂ

１７ ｉ１６：０ 革兰氏阳性细菌 １．５１±０．１８ａ ２．１３±０．８０ａ ２．０２±０．３９ａ １．７７±０．７５ａ ２．０１±０．５３ａ

１８ ａ１６：０ 革兰氏阳性细菌 ０．３０±０．０１ａ ０．３５±０．０５ａ ０．３５±０．０１ａ ０．３２±０．０８ａ ０．４０±０．０４ａ

１９ ｉ１７：０ 革兰氏阳性细菌 ０．７９±０．１１ａ １．０７±０．３８ａ ０．９１±０．１５ａ １．８１±０．３７ａ ０．８３±０．２１ａ

２０ ａ１７：０ 革兰氏阳性细菌 １．０６±０．１３ａ １．３８±０．４７ａ １．２４±０．１８ａ １．１４±０．４８ａ １．２６±０．２７ａ

２１ ｉ１８：０ 革兰氏阳性细菌 ０．５４±０．０５ａ ０．８１±０．２６ａ ０．９９±０．１１ａ ０．８５±０．４４ａ １．１５

２２ ｉ１９：０ 革兰氏阳性细菌 — ０．０３ — — ０．０４

２３ ａ１１：０ 革兰氏阳性细菌 １．２６±０．４５ａ １．４５±０．３１ａ １．４６±０．１２ａ １．１０±０．５６ａ １．４８±０．１０ａ

２４ ａ１２：０ 革兰氏阳性细菌 １．５５±０．３９ａ １．５２±０．２５ａ １．７２±０．１５ａ １．３９±０．５５ａ １．８０±０．２８ａ

２５ ｉ１７：１ω９ｃ 革兰氏阳性细菌 ２．６２±０．１７ａ ２．５１±０．３３ａ ２．５６±０．２６ａ １．９９±０．６８ａ ２．６０±０．２８ａ

２６ ｉ１５：１ω６ｃ 革兰氏阳性细菌 ０．３２±０．０１ａ ０．５８±０．２４ａ ０．７９±０．１７ａ ０．７０±０．３１ａ ０．６１±０．１０ａ

２７ １４：１ω５ｃ 假单孢杆菌 ０．０５ ０．１１ ０．１０ ０．１１±０．０２ ０．１４±０．０５

２８ １５：１ω６ｃ 好氧细菌 — — ０．５６±０．１７ ０．３８ —

２９ １６：１ω５ｃ 丛枝菌根真菌 １．２４±０．１９ａ ２．２１±０．９１ａ ２．３３±０．４４ａ ２．０８±０．９９ａ １．７１±０．４７ａ

３０ １６：１ω７ｃ ＤＭＡ 革兰氏阴性细菌 ０．２４±０．０２ａ ０．２８±０．１１ａ ０．２６±０．０２ａ ０．１８±０．０９ａ ０．１８±０．０３ａ

３１ １７：１ω８ｃ 革兰氏阴性细菌 ０．６７±０．１１ａ １．２５±０．４９ａ １．４６±０．４０ａ １．２６±０．６０ａ １．０５±０．２６ａ

３２ １７：０ｃｙｃｌｏ ω７ｃ 革兰氏阴性细菌 １．４８±０．２２ａ １．２２±０．４６ａ １．７８±０．３４ａ １．４０±０．６７ａ １．３３±０．３９ａ

３３ １９：０ｃｙｃｌｏ ω７ｃ 革兰氏阴性细菌 １．１８±０．１５ａ １．８０±０．５７ａ ２．９１±０．４８ａ ２．８２±１．２２ａ ２．８１±０．８８ａ

３４ ２２：１ω９ｃ 革兰氏阴性细菌 ０．０７±０．０１ｂ ０．１１±０．０１ａｂ ０．１４±０．０２ａ ０．１２±０．０３ａｂ ０．１２±０．０２ａｂ

３５ １０：０２ＯＨ 革兰氏阴性细菌 — ０．０７ ０．０９ — ０．１３

３６ １６：０２ＯＨ 革兰氏阴性细菌 — ０．０９ ０．１０ — ０．０７

３７ １８：１ω９ｃ 真菌 ４．２４±０．７０ａ ５．９５±２．２５ａ ７．１１±１．４６ａ ５．８１±２．７２ａ ５．８５±１．８９ａ

３８ ２０：１ω９ｃ 革兰氏阴性细菌 ０．４１±０．０５ａ ０．６０±０．２１ａ ０．５５ ０．５１±０．２４ａ ０．６０±０．２３ａ

３９ １６：１ω７ｃ 革兰氏阴性细菌 ２．７４±０．４０ａ ４．４６±１．７７ａ ６．８６±１．６２ａ ６．１９±２．９８ａ ６．１４±１．８２ａ

４０ １０：０３ＯＨ 革兰氏阴性细菌 — — — ０．２７ ０．２１±０．１１

４１ １７：０ ＤＭＡ 革兰氏阴性细菌 — — — — ０．０８
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续表　

序号
Ｎｏ．

标记
Ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ

微生物类型
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐ

不同植被带 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

ＨＭ ＭＧ ＹＳ ＨＪ ＱＨ

４２ １８：１ω７ｃ 甲烷氧化菌 ４．３６±０．７０ａ ７．９７±３．０８ａ ９．８５±１．９０ａ ８．０７±３．９１ａ ７．６６±２．５８ａ

４３ １８：１ω６ｃ 甲烷氧化菌 ０．０９±０．０１ａ ０．１２±０．０３ａ ４．４７ ０．０９±０．０４ａ ０．１６

４４ １８：１ω５ｃ 甲烷氧化菌 ０．５７±０．０８ａ ０．８８±０．４２ａ ０．８５±０．１３ａ ０．７４±０．３７ａ ０．５６±０．１４ａ

４５ １６：２ ＤＭＡ 厌氧细菌 ０．１０ ０．０８±０．０１ａ ０．０８±０．０１ａ ０．０９±０．０１ａ ０．０９±０．０３ａ

４６ １８：２ ＤＭＡ 厌氧细菌 ０．１１ ０．０９ — — —

４７ １０Ｍｅ １６：０ 脱硫杆菌 ３．５０±０．５６ａ ４．４４±１．６７ａ ４．８２±１．０１ａ ４．９１±２．４２ａ ４．４３±１．３７ａ

４８ ２１：０ 真菌 — ０．１５ ０．１５ ０．１２±０．０１ ０．１１±０．０２

４９ ２３：０ 真菌 ０．０７ ０．１５±０．０６ｂ ０．１７±０．０２ａｂ ０．２０±０．０６ａｂ ０．２７±０．０４ａ

５０ １８：２ω６ｃ 腐生真菌 １．５０±０．３２ｂ ２．８０±１．１１ａｂ ４．８７±１．１１ａ ３．２３±１．６２ａｂ ３．８０±１．３６ａｂ

５１ １０Ｍｅ １７：０ 放线菌 ０．３２±０．０５ａ ０．４９±０．１８ａ ０．５５±０．１５ａ ０．５９±０．２７ａ ０．６３±０．１９ａ

５２ １０Ｍｅ １８：１ω７ｃ 放线菌 ０．１７±０．０３ａ ０．３０±０．１２ａ ０．５０±０．０９ａ ０．４７±０．２２ａ ０．５０±０．１７ａ

５３ １０Ｍｅ １９：１ω７ｃ 放线菌 — ０．２６±０．１０ａ ０．１４±０．０１ａｂ ０．１６±０．０６ａｂ ０．１２±０．０４ｂ

５４ １０Ｍｅ １７：１ω７ｃ 放线菌 ０．５７±０．０９ａ ０．６１±０．２２ａ ０．５４±０．１２ａ ０．４７±０．２１ａ ０．６４±０．１９ａ

５５ １０Ｍｅ １８：０ 放线菌 １．６６±０．２３ａ １．２４±０．５１ａ １．２３±０．２６ａ １．１０±０．４６ａ １．３４±０．３７ａ

５６ ２０：４ω６ｃ 原生动物 ０．１８±０．０３ｂ ０．５０±０．１９ａｂ ０．４１±０．０４ａ ０．３３±０．１５ａｂ ０．３８±０．１０ａｂ

５７ ２０：３ω６ｃ 原生动物 ０．０６±０．０１ｂ ０．２０±０．０８ａ ０．１５±０．０１ａｂ ０．０９±０．０６ａｂ ０．１４±０．０６ａｂ

５８ ２０：５ω３ｃ 原生动物 ０．４５±０．２７ａ ０．６８±０．２１ａ ０．７０±０．０７ａ ０．５０±０．３１ａ ０．５６±０．０５ａ

５９ １９：３ω６ｃ 原生动物 ０．２３±０．０１ａ ０．３４±０．１２ａ ０．３０±０．０５ａ ０．２４±０．０８ａ ０．３１±０．０６ａ

　 　 同行不同字母表示不同植被带间差异显著（Ｐ＜０．０５）； ＨＭ：荒漠草原 Ｄｅｓｅｒｔ ｓｔｅｐｐｅ；ＭＧ：蒙古扁桃 Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ （ｍａｘｉｍ） ｒｉｃｋｅｒ；ＹＳ：

油松林 Ｐｉｎｕｓ ｔａｂｕｌａｅｆｏｒｍｉｓ ｆｏｒｅｓｔ；ＨＪ：混交林 Ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ；ＱＨ：青海云杉林 Ｐｉｃｅａ ｃｒａｓｓｉｆｏｌｉａ Ｋｏｍ ｆｏｒｅｓｔ；ＰＬＦＡ：磷酸脂肪酸 Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ

ａｃｉｄ ａｎａｌｙｓｉｓ

２．３　 不同海拔植被带土壤特征微生物类群 ＰＬＦＡ 含量比较

不同海拔植被带土壤特征微生物 ＰＬＦＡ 含量存在差异，总含量及其相互之间比值（图 ２）。 可见土壤微生

物中细菌的种类最多且含量最高，其次是真菌和放线菌，而原生动物的含量相对较少。 细菌、真菌之间，革兰

氏阳性细菌、革兰氏阴性细菌之间 ＰＬＦＡ 含量有明显差异，相互之间比值较大。 ＹＳ 土壤中真菌、细菌、原生动

物、放线菌 ＰＬＦＡ 含量最多，而 ＨＭ 土壤中含量最低，革兰氏阳性细菌 ＰＬＦＡ 含量表现为 ＹＳ＞ＭＧ＞ＱＨ＞ＨＪ＞
ＨＭ，革兰氏阴性细菌表现为 ＹＳ＞ＨＪ＞ＱＨ＞ＭＧ＞ＨＭ。 真菌 ／细菌表现为 ＹＳ＞ＨＪ＞ＱＨ＞ＭＧ＞ＨＭ，革兰氏阳性细

菌 ／革兰氏阴性细菌表现为 ＨＭ＞ＭＧ＞ＱＨ＞ＹＳ＞ＨＪ。
２．４　 不同海拔植被带土壤微生物群落结构比较

以不同海拔植被带土壤中 ＰＬＦＡ 标记的生物量为指标构建矩阵，以欧式距离为尺度，用最小距离法进行

系统聚类分析（图 ３）。 不同植被带的土壤 ＰＬＦＡ 生物标记可分成不同的类群。 如表征甲烷氧化菌的１８：１ω７ｃ
和 １８：１ω６ｃ，表征非特异性细菌的 １６：０，表征脱硫杆菌的 １０Ｍｅ １６：０，表征革兰氏阴性细菌的１６：１ω７ｃ，表针真

菌的 １８：１ω９ｃ 和腐生真菌的 １８：２ω６ｃ，其特征表现为完全分布且含量高，剩余的生物标记则表现为分布不完

全且含量低。 可以看出在不同的海拔植被带下有的微生物类群组成和含量并不会随环境变化而发生变化，而
有的微生物类群可能更适合在某种特定的环境条件下生存。

选取不同海拔植被带共有的 ＰＬＦＡ 生物标记含量绘制热图（图 ４），由图可知不同的 ＰＬＦＡ 生物标记在不

同的海拔植被带分布不同，有的 ＰＬＦＡ 生物标记在某一植被带的含量明显高于其他植被带，可见其表征的微

生物在该区域有着更好的生境条件，整体可以看出在 ＹＳ 土壤中 ＰＬＦＡ 生物标记含量要高于其他植被带。
２．５　 不同海拔植被带土壤微生物群落多样性指数

不同海拔植被带土壤微生物群落多样性指数（表 ２），在 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数上 ＨＪ 要高于其海拔

植被带，在 Ｂｒｉｌｌｏｕｉｎ 多样性指数上 ＱＨ 和 ＨＪ 要高于其他海拔植被带，从均匀度指数看 ＨＪ 要高于其他海拔植

被带，在 Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数上 ＨＪ 要高于其他海拔，在 Ｍｃｉｎｔｏｓｈ 多样性指数上 ＨＪ 高于其他海拔植被带。
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图 ２　 不同海拔植被带土壤中的特征微生物类群 ＰＬＦＡ 总量（ｎｍｏｌ ／ ｇ）及比值

Ｆｉｇ．２　 Ｃｏｎｔｅｎｔｓ ａｎｄ ｒａｔｉｏ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐｓ ＰＬＦＡ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ

ＨＭ：荒漠草原 Ｄｅｓｅｒｔ ｓｔｅｐｐｅ；ＭＧ：蒙古扁桃 Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ （ｍａｘｉｍ） ｒｉｃｋｅｒ；ＹＳ：油松林 Ｐｉｎｕｓ ｔａｂｕｌａｅｆｏｒｍｉｓ ｆｏｒｅｓｔ；ＨＪ：混交林 Ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ；

ＱＨ：青海云杉林 Ｐｉｃｅａ ｃｒａｓｓｉｆｏｌｉａ Ｋｏｍ ｆｏｒｅｓｔ

表 ２　 不同海拔植被带土壤微生物类群多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ′ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ

植被类型
Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ

Ｂｒｉｌｌｏｕｉｎ 指数
Ｂｒｉｌｌｏｕｉｎ ｉｎｄｅｘ

均匀度指数
Ｐｉｅｌｏｕ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｍｃｉｎｔｏｓｈ 指数
Ｍｃｉｎｔｏｓｈ ｉｎｄｅｘ

ＨＭ １．２５３３ １．２６３３ ０．５８００ ０．５３００ ０．３４３３

ＭＧ １．２７６７ １．３０００ ０．５９２０ ０．５６７７ ０．３８７７

ＹＳ １．２９３３ １．２８３３ ０．５８８３ ０．５４７３ ０．３８１７

ＨＪ １．３１６７ １．３０３３ ０．５９５３ ０．５６８０ ０．３９３０

ＱＨ １．２８６７ １．３０３３ ０．５８６７ ０．５４６０ ０．３７９７

２．６　 不同海拔植被带土壤 ＰＬＦＡ 种类、含量及多样性指数相关分析

对不同海拔植被带土壤 ＰＬＦＡ 种类、含量及多样性指数 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析（表 ３），ＰＬＦＡ 种类与 ＰＬＦＡ
含量和 Ｂｒｉｌｌｏｕｉｎ 指数显著正相关；ＰＬＦＡ 含量与 Ｂｒｉｌｌｏｕｉｎ 指数显著正相关；Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数与均匀度指

数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｍｃｉｎｔｏｓｈ 指数显著正相关；均匀度指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均与 Ｍｃｉｎｔｏｓｈ 指数显著正相关。
２．７　 不同海拔植被带土壤微生物类群分析

由不同海拔植被带特征土壤微生物类群主成分分析（图 ５）表明，与土壤微生物群落相关的 ２ 个主成分累

计贡献率为 ８６．８１％，其中，第 １ 主成分（ＰＣ１）和第 ２ 主成分（ＰＣ２）解释量为 ７８．０１％和 ８．８０％，对第 １ 主成分

起主要作用的微生物类群有非特异性细菌、革兰氏阳性细菌、革兰氏阴性细菌、真菌、放线菌和原生动物等，对
第 ２ 主成分起主要作用的微生物类群为厌氧细菌。 不同海拔植被带土壤微生物类群分布在主成分坐标平面

的不同位置，可见不同海拔植被带的土壤微生物群落存在差异。取样点距离的远近代表着取样点微生物群

２５０５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　
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图 ３　 不同海拔植被带土壤微生物群落 ＰＬＦＡｓ生物标记的聚类分析

Ｆｉｇ．３　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＰＬＦＡｓ ｂｉｏｍａｓｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ

落结构的相似程度，距离越近则相似度越高，可见 ＨＭ 土壤微生物群落结构与 ＭＧ、ＱＨ 和 ＹＳ 土壤微生物群落

结构相似度高，ＨＪ 土壤微生物群落结构与其他植被带土壤微生物群落结构相似度低。
２．８　 不同海拔植被带土壤微生物含量及多样性指数与土壤因子的关系

对不同海拔土壤性质与土壤微生物类群及多样性指数进行相关性分析（图 ６），发现海拔及各土壤因子对

微生物类群及多样性指数影响并不显著，其中海拔与腐生真菌有显著正相关关系，海拔、ＳＯＣ、ＴＮ 与微生物类

群及多样性指数正相关，ｐＨ、ＢＤ 与微生物类群及多样性指数负相关。 可见海拔的变化引起土壤微环境的改

变，对土壤微生物的群落组成及多样性存在影响。

３　 讨论

３．１　 不同海拔植被带土壤微生物含量变化特征

土壤微生物群落组成及多样性既可以反映土壤的生物活性也可以反映土壤的生态胁迫机制［３０］。 本研究

４５０５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ４　 不同海拔植被带土壤微生物群落 ＰＬＦＡｓ生物标记热图

Ｆｉｇ．４　 Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ＰＬＦＡｓ ｂｉｏｍａｓｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ

表 ３　 土壤 ＰＬＦＡ 生物标记种类、含量及微生物多样性指数 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｅａｒｓｏｎ′ｓ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ＰＬＦＡ ｂｉｏｍａｒｋｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ， ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

项目 Ｉｔｅｍ ＰＬＦＡ 种类
Ｔｙｐｅｓ ｏｆ ＰＬＦＡ

ＰＬＦＡ 总量
Ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ＰＬＦＡ

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃
Ｗｉｅｎｅｒ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ⁃

Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ

Ｂｒｉｌｌｏｕｉｎ 指数
Ｂｒｉｌｌｏｕｉｎ
ｉｎｄｅｘ

均匀度指数
Ｐｉｅｌｏｕ
ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ
ｉｎｄｅｘ

ＰＬＦＡ 总量
Ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ＰＬＦＡ ０．７３６５７∗

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ ０．４８４９２ ０．３１７３

Ｂｒｉｌｌｏｕｉｎ 指数
Ｂｒｉｌｌｏｕｉｎ ｉｎｄｅｘ ０．９９４３３∗ ０．７０４９３∗ ０．４６０３７

均匀度指数
Ｐｉｅｌｏｕ ｉｎｄｅｘ ０．２１０２６ ０．０２５５２ ０．１９６３８∗ ０．１９７５６

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ ０．３６５０３ ０．１９３ ０．６２９９５∗ ０．３７６６８ ０．４５９５８

Ｍｃｉｎｔｏｓｈ 指数
Ｍｃｉｎｔｏｓｈ ｉｎｄｅｘ ０．４２７３７ ０．２２９４３ ０．８０１４９∗ ０．３９５３９ ０．７１０２８∗ ０．７１１０３∗

　 　 ∗：相关性在 ０．０５ 水平上显著

运用 ＰＬＦＡ 法定量研究了贺兰山自然保护区东坡不同海拔植被带土壤微生物群落结构及多样性，从不同海拔

植被带共检测出 ５９ 种 ＰＬＦＡ 生物标记，发现 ＱＨ 土壤中 ＰＬＦＡ 生物标记的种类最大，ＹＳ 土壤中 ＰＬＦＡ 生物标

记的含量最大。 赵银［３１］研究了青藏高原高寒草甸土壤微生物群落共检测出 ７０ 种 ＰＬＦＡ 生物标记；郑洁［２４］研

究闽江口红树林土壤微生物群落共检测出 ２２ 种 ＰＬＦＡ 生物标记；吴则焰等［３２］ 研究了武夷山不同海拔植被带

土壤微生物群落多样性共检测出 ２５ 种 ＰＬＦＡ 生物标记；可见贺兰山自然保护区东坡土壤中 ＰＬＦＡ 生物标记种

类较多，间接反映出自然保护区微生物较为丰富，这与刘秉儒等［１０］研究的贺兰山不同海拔典型植被带土壤微

生物多样性所检测出 ２８ 种 ＰＬＦＡ 生物标记的结果有所差异，微生物对环境的变化极为敏感，其差异原因可能

与采样点的选择及测定方法存在不一有关。 在不同海拔植被带土壤中，除了 ＰＬＦＡ 生物标记的种类和含量不

５５０５　 １２ 期 　 　 　 马进鹏　 等：贺兰山东坡不同海拔典型植被带土壤微生物磷酸脂肪酸分析 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ５　 不同海拔植被带土壤微生物群落主成分分析

　 Ｆｉｇ． ５ 　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｇｒｏｕｐ′ｓ ＰＬＦＡ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ

ａ：非特异性细菌 Ｎｏｎｓｐｅｃｉｆｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ；ｂ：革兰氏阳性细菌 Ｇｒａｍ⁃

ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ；ｃ：革兰氏阴性细菌 Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ；ｄ：甲烷

氧化菌 Ｍｅｔｈａｎｏｔｒｏｐｈｓ ｂａｃｔｅｒｉａ；ｅ：厌氧细菌 Ａｎａｅｒｏｂｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ；ｆ：脱

硫杆菌 Ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ；ｇ：真菌 Ｆｕｎｇｉ，ｈ：腐生真菌 Ｓａｐｒｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ；

ｉ： 丛 枝 菌 根 真 菌 Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ； ｊ： 放 线 菌

Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ；ｋ：原生动物 Ｐｒｏｔｏｚｏａ

同之外，研究发现特征微生物的含量也存在差异，细菌

含量最大，其次是真菌、放线菌，原生动物含量最小。 随

着海拔的升高土壤微生物的含量先升高后降低，在 ＹＳ
土壤中微生物含量最高，可见随着海拔的升高，温度降

低，湿度增加［１５］，在该植被带较好的水热生存条件是微

生物含量高的主要原因。 ＱＨ 植被带有着较厚的凋落

物层，凋落物作为微生物生存所需能量来源的主要提供

者，较厚的凋落物层增加了土壤－微生物之间的协同作

用，这可能是该植被带 ＰＬＦＡ 生物标记种类多的

原因［３３］。
３．２　 不同海拔植被带土壤微生物结构及多样性特征

Ｇ＋和 Ｇ－ 是细菌群落的两大主要类群，Ｇ＋ ／ Ｇ－ 可以

反映细菌群落的多样性特征，同时其还可以表征土壤肥

力［３４］，研究发现 ＨＪ 土壤中 Ｇ＋ ／ Ｇ－最小说明该植被带营

养胁迫小，这与该植被带丰富的物种多样性有很大关

系，产生的丰富凋落物为微生物提供了更多资源条

件［３５］。 真菌和细菌作为土壤微生物最主要的类群，真
菌 ／细菌可以间接反应土壤微生物的生存环境［３６］，研究

表明在 ＹＳ 土壤中中真菌和细菌含量高于其他植被带，
同时真菌 ／细菌最大，这与刘秉儒等［１０］研究结果发现贺

兰山在海拔 １９００—２１００ｍ 处真菌含量最高的结果一

致，也有研究［１７］ 发现贺兰山东坡 ＹＳ 土壤微生物熵最

大，而微生物熵可以反映土壤有机质的输入量、微生物

碳的转化速率及土壤质量好坏，这也进一步说明该海拔植被带环境条件更适合土壤微生物生存［３７］。
目前应用较广的微生物多样性指数，如 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数、均匀度指数和 Ｍｃｉｎｔｏｓｈ 多样性指数

等，基本可以表示土壤微生物多样性的特征［３８］。 研究发现贺兰山自然保护区东坡不同海拔植被带微生物多

样性指数在 ＨＪ 植被带中最大，ＨＪ 植被带中植物群落类型多样，而植物物种组成及多样性能够明显改变土壤

微生物的群落结构及多样性，同时 ＨＪ 植被带中丰富的凋落物层为土壤微生物提供生存所需的物质和能量，
这是该海拔植被带微生物多样性高的主要原因［２３，３９］。 研究发现某些表征微生物的 ＰＬＦＡ 生物标记在各植被

带含量较高，说明其并不会因为环境改变而发生变化，表明其在植被带土壤中起主要作用［２２］。 而有的 ＰＬＦＡ
生物标记在某一植被带含量明显高于其他植被带，说明其表征的微生物在该植被带有独特的作用［３２］。 不同

海拔植被带土壤微生物多样性及其变化能很好指示该区域森林生态环境和系统功能变化，进一步为自然保护

区土壤微生物的研究提供依据。
３．３　 不同海拔植被带土壤微生物群落及多样性与土壤因子的关系

山地森林生态系统中，海拔的变化会导致温度、降水等气候因子的急剧变化［８］，而微生物对环境变化极

为敏感，研究发现 ＳＯＣ、ＴＮ 与微生物群落及多样性正相关，ｐＨ、ＢＤ 与微生物群落及多样性负相关，这与谷晓

楠等［３５，３７］研究结果相似，森林生态系统中土壤有机碳与土壤全氮关系密切，同时土壤 Ｃ、Ｎ 为微生物提供能

源，促进植物对养分的吸收利用。 Ｔａｎ 等［４０］和 Ｌａｕｂｅｒ 等［４１］研究发现土壤全磷含量的变化会影响土壤细菌及

真菌群落的多样性。 也有研究表明［４２］，植被类型、凋落物性质、土壤物理性质等对土壤微生物群落结构及多

样性有显著影响。 由此可见，一定区域土壤微生物群落结构及多样性受多因素综合影响［４３］。

６５０５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　
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图 ６　 不同海拔植被带土壤微生物含量及多样性指数与土壤因子的相关性分析

Ｆｉｇ．６　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｎｔｅｎｔ， ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ

ＳＯＣ： 土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ； ＴＮ： 全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＴＰ： 全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＢＤ： 容重 Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ； ＷＣ： 土壤含水量 Ｗａｔｅｒ

ｃｏｎｔｅｎｔ； Ｇ＋： 革兰氏阳性细菌 Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ； Ｇ－： 革兰氏阴性细菌 Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｈ： Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ

ｉｎｄｅｘ； Ｂ： Ｂｒｉｌｌｏｕｉｎ 多样性指数 Ｂｒｉｌｌｏｕｉｎ ｉｎｄｅｘ； Ｊ： Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数 Ｐｉｅｌｏｕ ｉｎｄｅｘ； Ｄ： Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ； Ｍ： Ｍｃｉｎｔｏｓｈ 多样

性指数 Ｍｃｉｎｔｏｓｈ ｉｎｄｅｘ

４　 结论

采用磷酸脂肪酸（ＰＬＦＡ）法定量分析贺兰山自然保护区东坡不同海拔植被带土壤微生物 ＰＬＦＡ 的种类和

含量。 ＹＳ 植被带土壤微生物 ＰＬＦＡ 的总量以及特征微生物的含量最大，表明贺兰山自然保护区东坡在 ＹＳ 植

被带具有更适合微生物生存的环境，这也符合山地生态系统中中部区域生物多样性高的理论。
研究自然保护区东坡不同海拔植被带土壤微生物多样性发现不同植被带土壤 ＰＬＦＡ 生物标记聚类不同，

１６：０、１８：１ω９ｃ 和 １８：１ω７ｃ 基本在每个植被带都会单独聚为一类，可知其在该植被带含量高且有独特作用。
多样性指数显示 ＨＪ 植被带土壤微生物多样性更高，说明植物多样性与土壤微生物多样性密切相关。 可见不

同海拔植被带土壤微生物群落结构及多样性存在差异，可为贺兰山东坡自然保护区的高质量管理提供理论

依据。
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