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西藏岗巴拉山土壤细菌多样性海拔分布格局及其驱动
因子
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１ 西藏大学生态环境学院青藏高原生物多样性与生态环境保护教育部重点实验室，拉萨　 ８５００００

２ 西藏雅尼湿地生态系统定位观测研究站，林芝　 ８６００００

摘要：高原山地是对全球气候变化最为敏感的脆弱生态系统之一，研究高原山地土壤细菌群落沿海拔变化特征，对于揭示受气

候变化和人为干扰的山地微生物群落结构和功能有十分重要的科学意义。 研究以西藏岗巴拉山作为研究对象，运用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＭｉＳｅｑ 高通量测序技术，基于精细样方尺度分析了岗巴拉山沿海拔梯度土壤细菌群落组成和多样性的变化特征及其驱动因子。
结果表明：岗巴拉山土壤细菌共包含 ３６ 门 １２５ 纲 ３０７ 目 ４７７ 科 ８３８ 属 １８７８ 种，将 １２ 个海拔带分为高中低 ３ 组（低海拔从

３８００—４１００ ｍ、中海拔从 ４２００—４５００ ｍ、高海拔从 ４６００—４９００ ｍ），中海拔总分类操作单元（ＯＴＵ）数最多，特有 ＯＴＵ 数最少，土
壤细菌群落丰富度随海拔升高呈单峰趋势，但其特异性随海拔呈 Ｕ 型分布格局。 岗巴拉山土壤细菌群落中的优势菌门是放线

菌门、酸杆菌门、变形菌门、绿弯菌门、疣微菌门和芽单胞菌门等，土壤细菌群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数随海拔升高而逐渐减小，而
Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数在高海拔最高，Ｃｈａｏ 指数随海拔升高呈单峰变化趋势。 主坐标分析（ＰＣｏＡ）表明土壤细菌群落结构在不同

海拔梯度上存在显著差异，且低海拔土壤细菌群落组内也存在显著差异。 冗余分析（ＲＤＡ）表明海拔、ｐＨ、总氮、总磷和有机碳

对土壤细菌群落结构有显著影响，与环境因子相关性分析表明海拔、ｐＨ、总氮、总磷和有机碳与土壤细菌群落结构显著相关，曼
特尔检验表明 ｐＨ 和海拔是影响土壤细菌群落的关键因素。 岗巴拉山土壤细菌多样性沿海拔梯度呈单调下降趋势，ｐＨ 是影响

土壤细菌群落沿海拔变化特征的关键环境因子，总氮、总磷和有机碳也是影响土壤细菌群落的重要环境因子。
关键词：岗巴拉山；土壤细菌；多样性；海拔；理化因子
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ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｈａｎｇｅｓ ａｌｏｎｇ ｔｈｅ ｅｌｅｖａｔｉｏｎａｌ ｇｒａｄｉｅｎｔ， ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ａｎｄ ｏｒｇａｎｉｃ
ｃａｒｂｏｎ ｗｅｒｅ ａｌｓｏ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｍｏｕｎｔ Ｇａｎｇｂａｌａ； ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ； ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ａｌｔｉｔｕｄｅ； ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

山地不仅是青藏高原陆地生态系统中最重要的组成部分之一，也是对全球气候变化的敏感地区［１］。 生

物多样性海拔梯度分布格局一直是生态学研究热点之一，在山地生态系统中，植被、气候和土壤等环境条件随

海拔梯度发生显著变化，是研究生物多样性海拔梯度分布格局和对环境变化响应的理想场所［２—４］。 在高原山

地生态系统中，细菌是土壤微生物中数量最大、种类最多、功能最多样的类群，它们在土壤的形成、凋落物的分

解、土壤养分循环中起到非常重要的作用［５］。 揭示山地土壤细菌群落海拔分布格局可以加深对山地生态系

统中沿环境梯度土壤细菌群落结构及其影响因子关系的理解，对保护规划和利用山地微生物多样性资源有重

要意义［６］。
山地土壤细菌群落沿海拔梯度呈现不同的变化特征［６—９］，已有学者在不同区域开展了大量的有关山地土

壤细菌海拔分布格局及其影响因子的研究，发现土壤细菌多样性既有沿海拔梯度单峰分布和单调下降的格局

特征，也有跟海拔不相关的研究结果［３，９—１０］。 另有研究发现除了海拔，其它环境因子如土壤 ｐＨ、土壤磷、氮和

碳含量等土壤理化因子对于土壤细菌群落丰富度和多样性也有显著影响［１１—１４］，Ｃｕｉ 等发现在贡嘎山不同海

拔峨眉冷杉根际与块状土壤中，土壤细菌群落多样性沿海拔梯度有显著差异，土壤温度、碳氮比是影响贡嘎山

土壤细菌群落多样性的关键环境因子［１５］。 已有研究发现高原山地土壤细菌群落组成与多样性沿海拔梯度有

显著差异［１３］，然而关于青藏高原重要生态带雅鲁藏布江流域山地生态系统土壤细菌多样性随海拔梯度变化

及其影响因子的研究仍较为缺乏。
本研究以西藏雅鲁藏布江中游流域的岗巴拉山为研究区，沿海拔梯度采用样方法采集海拔 ３８００—

４９００ ｍ范围内 ７２ 个样方的土壤样品，运用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量测序技术，以期揭示基于精细样方尺度下的

岗巴拉山土壤细菌多样性与群落组成沿海拔梯度变化规律，并评价海拔梯度下的土壤细菌群落结构与多样性

对其他土壤特征生态因子的响应关系。 研究有助于揭示青藏高原完整山体土壤细菌群落垂直分布格局特征

及其驱动因素，能够更好的理解高原山地土壤细菌沿海拔梯度的群落结构与资源组成特征，进一步充实山地

微生物多样性分布格局研究理论，为保护管理和合理利用极端环境微生物战略资源提供科学依据和数据

支撑。
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１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

研究区岗巴拉山（２９°１９′—２９°２５′Ｎ，９０°６１′—９０°６４′Ｅ）位于西藏自治区山南市贡嘎县与浪卡子县的分界

线处（图 １），毗邻羊卓雍湖，是雅鲁藏布江流域中游的典型山地生态系统。 岗巴拉山呈北东⁃南西走向，北陡

南缓，呈灌丛草原景观，其主要植被类型为高寒草甸、亚高山灌丛草甸、灌丛草原等，从山脚至山顶植被类型有

显著变化，代表植物有高山嵩草 （ Ｋｏｂｒｅｓｉａ ｐｙｇｍａｅａ）、固沙草 （Ｏｒｉｎｕｓ ｔｈｏｒｏｌｄｉｉ）、禾叶点地梅 （ Ａｎｄｒｏｓａｃｅ
ｇｒａｍｉｎｉｆｏｌｉａ）、钉柱 委 陵 菜 （ Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ｓａｕｎｄｅｒｓｉａｎａ ）、 绢 毛 蔷 薇 （ Ｒｏｓａ ｓｅｒｉｃｅａ ） 和 散 生 栒 子 （ Ｃｏｔｏｎｅａｓｔｅｒ
ｄｉｖａｒｉｃａｔｕｓ）等，土壤类型为高山土［１６］，气候为亚寒带高原、温带半干旱季风气候，干燥缺氧，降水集中于 ５—９
月， 年降水量 ３６３．４ ｍｍ，年均温 ２．９℃，年无霜期 ６０ ｄ 左右［１７］。

图 １　 研究区地理位置

Ｆｉｇ．１　 Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ

１．２　 土壤样品采集与处理

２０２０ 年 ９ 月，在岗巴拉山南坡海拔 ３８００—４９００ ｍ 每 １００ ｍ 为间隔（３８００ ｍ，３９００ ｍ，４０００ ｍ，４１００ ｍ，４２００
ｍ，４３００ ｍ，４４００ ｍ，４５００ ｍ，４６００ ｍ，４７００ ｍ，４８００ ｍ，４９００ ｍ）总计设置 １２ 个海拔样带，在每个海拔样带沿水

平方向随机选取 ６ 个 ５ ｍ×５ ｍ 的样方作为重复，每个重复样方间隔不小于 １００ ｍ，从山脚至山顶总计设置了

７２ 个样方，样方的设置尽可能远离道路和人为干扰过强的生境。 按照梅花五点法在每个样方中采集（０—
２５ ｃｍ）土壤，并混合为一个样品，去除样品中的石块和动植物残体，一部分过筛后立即装入离心管中，迅速放

入便携式冰箱，随后带回实验室置于－８０℃冰箱，用于后续土壤微生物提取与测序［１８］。 另一部分土壤样品带

回实验室，自然风干后，研磨、过筛，用于测定土壤基础理化指标［２］。

１．３　 土壤理化性质测定

土壤理化性质参考《土壤农化分析》测定［１９］，土壤有机碳（ＳＯＣ）采用浓硫酸⁃重铬酸钾外加热法测定；有
效磷（ＡＰ）用双酸（碳酸氢钠 ／氟化钠盐酸）浸提⁃钼锑抗比色法测定；土壤 ｐＨ 用电位法测定；土壤总氮（ＴＮ）
用半微量凯氏定氮法测定；土壤碱解氮（ＡＮ）用碱解扩散法测定；总磷（ＴＰ）用酸溶⁃钼锑抗比色法测定。
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１．４　 土壤 ＤＮＡ 提取和高通量测序

使用 Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ． Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ 试剂盒（ＯＭＥＧＡ，美国）提取土壤总 ＤＮＡ。 采用引物 ３３８Ｆ（５′⁃ＡＣＴＣＣＴＡＣＧ
ＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ⁃３′）和 ８０６Ｒ（５′⁃ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃ ３′）扩增土壤细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３⁃Ｖ４ 区。
聚合酶链式反应（ＰＣＲ）反应体系为 ２０ μＬ：５×ＦａｓｔＰｆｕ 缓冲液 ４ μＬ， ２．５ｍｍｏｌ ／ Ｌ ｄＮＴＰｓ ２ μＬ，正负向引物各

（５ μｍｏｌ ／ Ｌ）０．８ μＬ，ＦａｓｔＰｆｕ 聚合酶 ０．４ μＬ，ＤＮＡ 模板 １ μＬ。 ＰＣＲ 扩增程序为：９５℃预变性 ３ ｍｉｎ；２７ 个循环

（９５℃变性 ３０ ｓ，５５℃退火 ３０ ｓ，７２℃延伸 ３０ ｓ）；７２℃延伸 １０ ｍｉｎ。 扩增后用 ２％琼脂糖凝胶回收 ＰＣＲ 产物，用
ＡｘｙＰｒｅｐ ＤＮＡ 凝胶回收试剂盒（Ａｘｙｇｅｎ Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓ，美国）纯化，Ｔｒｉｓ ＿ ＨＣｌ 洗脱，２％琼脂糖电泳检测。 ＰＣＲ 产

物用 ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭ⁃ＳＴ 蓝色荧光定量系统（Ｐｒｏｍｅｇａ，美国）检测定量。 在上海美吉生物医药科技有限公司进行

Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 高通量测序。 原始序列经过质控后，使用 ＵＰＡＲＳＥ７．１ 以 ９７％的相似性作为阈值划分分类操作

单元（ＯＴＵｓ），基于 Ｓｉｌｖａ 数据库（ＳＳＵ１２８）进行比对，得到每个 ＯＴＵ 对应的物种分类信息。
１．５　 数据分析

利用 ＭＯＴＨＵＲ 软件计算不同随机抽样下的土壤细菌群落 Ａｌｐｈａ 多样性指数，包括 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数、
Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数和 Ｃｈａｏ 指数。 使用 Ｔ 检验来检验不同海拔分组土壤细菌群落 Ａｌｐｈａ 多样性指数差异。
利用主坐标分析（ＰＣｏＡ）明确海拔对土壤细菌群落结构的影响。 使用单因素方差分析进行不同海拔土壤理化

因子差异检验（Ｔｕｋｅｙ ＨＳＤ 检验）。 通过方差膨胀系数（ＶＩＦ）方差膨胀因子分析评估环境因子的多重共线性，
通过冗余分析（ＲＤＡ）来探究环境因子对土壤细菌群落的影响。 使用 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析与曼特尔检验分析

土壤细菌与环境因子的关系。 统计分析通过 Ｅｘｃｅｌ 与 Ｒ 软件的 Ｖｅｇａｎ、ｇｇｐｌｏｔ２ 等程序包下的多个函数完成。

图 ２　 不同海拔土壤细菌群落物种组成韦恩图

　 Ｆｉｇ．２　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｐｅｃｉｅｓ

ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ

低海拔：海拔 ３８００—４１００ ｍ， 中海拔：海拔 ４２００—４５００ ｍ， 高海

拔：海拔 ４６００—４９００ ｍ

２　 结果与分析

２．１　 岗巴拉山海拔梯度下的土壤细菌群落组成

本研究采取的 ７２ 个土壤样品共计得到 ３３２４４４２ 条序列，根据 ９７％的相似度共划分成 ８９１４ 个 ＯＴＵ（物
种）。 测序的覆盖度指数为 ９４．０１％—９５．７２％，表明所比对的序列涵盖了绝大部分土壤样品中的细菌序列。
经过分类发现岗巴拉山土壤细菌样品中总共包含 ３６ 门 １２５ 纲 ３０７ 目 ４７７ 科 ８３８ 属 １８７８ 种 ８９１４ 个 ＯＴＵ，将
１２ 个海拔带分为 ３ 组，分别是低海拔（３８００—４１００ ｍ）、中海拔（４２００—４５００ ｍ）、高海拔（４６００—４９００ ｍ）。 低

海拔共有 ７１５７ 个 ＯＴＵ（图 ２），中海拔共有 ７３９７ 个 ＯＴＵ，高海拔共有 ６７０４ 个 ＯＴＵ；低海拔特有的 ＯＴＵ 有 ６９３
个，中海拔特有的 ＯＴＵ 有 ２６９ 个，高海拔特有的 ＯＴＵ 有

５３８ 个，岗巴拉山土壤细菌群落特异性随海拔呈 Ｕ 型分

布格局。
在分类得到 ３６ 个细菌门分类单元中，相对丰度大

于 ３％ 的 优 势 细 菌 门 有 ６ 个， 分 别 是 放 线 菌 门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、变形菌

门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿弯菌门 （ Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、疣微菌门

（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ）和芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ）。
在所有样方中（图 ３），放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）的相

对丰度（平均相对丰度 ＝ ３５．９１％）最高；其次是酸杆菌

门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ，１８．０１％）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，
１７． ０５％）、绿弯菌门 （ Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ， １２． ４２％）、疣微菌门

（ Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ， ３． ６５％）、 和 芽 单 胞 菌 门

（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ，３．０８％）。 放线菌门的相对丰度随海

拔升高显著降低；变形菌门的相对丰度随海拔升高显著

增加。
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图 ３　 不同海拔土壤细菌相对丰度

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ

海拔 ４９００ ｍ：Ｗ１⁃１—Ｗ１⁃６；海拔 ４８００ ｍ：Ｗ２⁃１—Ｗ２⁃６； 海拔 ４７００ ｍ：Ｗ３⁃１—Ｗ３⁃６；海拔 ４６００ ｍ：Ｗ４⁃１—Ｗ４⁃６；海拔 ４５００ ｍ：Ｗ５⁃１—Ｗ５⁃６；

海拔 ４４００ ｍ：Ｗ６⁃１—Ｗ６⁃６；海拔 ４３００ ｍ：Ｗ７⁃１—Ｗ７⁃６；海拔 ４２００ ｍ：Ｗ８⁃１—Ｗ８⁃６；海拔 ４１００ ｍ：Ｗ９⁃１—Ｗ９⁃６；海拔 ４０００ ｍ：Ｗ１０⁃１—Ｗ１０⁃６；

海拔 ３９００ ｍ：Ｗ１１⁃１—Ｗ１１⁃６；海拔 ３８００ ｍ：Ｗ１２⁃ １—Ｗ１２⁃ ６． Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ：放线菌门；Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：变形菌门；Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ：酸杆菌门；

Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ：绿 弯 菌 门； Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ： 芽 单 胞 菌 门； Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ： 疣 微 菌 门； Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ： 厚 壁 菌 门； Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ： 黏 球 菌 门；

Ｍｅｔｈｙｌｏｍｉｒａｂｉｌｏｔａ：甲基单胞菌门；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ：拟杆菌门；Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ：浮霉菌门；Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒｏｔａ：硝化螺旋菌门

２．２　 岗巴拉山海拔梯度下的土壤细菌群落多样性

岗巴拉山土壤细菌群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数在高

海拔最低（图 ４），并与低海拔和中海拔有显著差异，而低海拔与中海拔间并无显著差异。 Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数

在高海拔最高（图 ５），并与低海拔和中海拔有显著差异，而低海拔与中海拔无显著差异。 Ｃｈａｏ 指数随海拔升

高呈单峰变化趋势，在中海拔显著升高，而在低海拔和高海拔两端呈降低趋势（图 ６）。
２．３　 岗巴拉山海拔梯度下的土壤细菌群落结构

海拔对岗巴拉山土壤细菌群落结构影响显著，从主坐标分析（ＰＣｏＡ）的结果（图 ７）可知，土壤细菌群落在

ＰＣ１ 第一排序轴上明显分成 ３ 个区域，不同海拔分组间差异显著，说明不同海拔之间的土壤细菌群落组成和

结构有显著差异，ＰＣ１ 解释变异量的 ４２．８３％，ＰＣｏＡ 第二排序轴结果表明低海拔细菌群落组内也存在显著差

异，ＰＣ２ 解释变异量 ７％。
２．４　 岗巴拉山海拔梯度下的土壤理化性质差异

由表 １ 可知，土壤有机碳（ＳＯＣ）含量随海拔升高而增大，在海拔 ４８００ ｍ 处含量最大为 ８８．９３ ｇ ／ ｋｇ；在最低

海拔 ３８００ ｍ 含量最小为 ２８．０８ ｇ ／ ｋｇ。 土壤有效磷（ＡＰ）随海拔升高而减少，在海拔 ３８００ ｍ 处含量最大为

４６．２６ ｇ ／ ｋｇ；在最高海拔 ４９００ ｍ 含量最小为 １５．１３ ｇ ／ ｋｇ。 土壤总氮（ＴＮ）含量随海拔升高而增大，土壤碱解氮

（ＡＮ）含量随海拔升高先增加后减少，土壤碱解氮（ＡＮ）在海拔 ４６００ ｍ 达到最大值 ０．４６ ｇ ／ ｋｇ；土壤总磷（ＴＰ）
含量随海拔升高呈现先增加后减少的变化趋势，从海拔 ４７００ ｍ 开始减少。 土壤 ｐＨ 随海拔升高显著降低，海
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拔 ３８００—４５００ ｍ 的土壤为中性土壤，海拔 ４６００—４９００ ｍ 的土壤为酸性土壤。

图 ４　 不同海拔土壤细菌群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数组间差异

　 Ｆｉｇ．４　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ

图 ５　 不同海拔土壤细菌群落 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数组间差异

　 Ｆｉｇ．５　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ

图 ６　 不同海拔土壤细菌群落 Ｃｈａｏ 指数组间差异

　 Ｆｉｇ．６ 　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｃｈａｏ ｉｎｄｅｘ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ

∗表示不同分组间有显著差异，∗表示 Ｐ＜０．０５，∗∗∗表示 Ｐ＜０．０１

　 图 ７ 　 基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离的不同海拔土壤细菌主坐标分析

（ＰＣｏＡ）

Ｆｉｇ．７　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ⁃ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＰＣｏＡ） ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ ｄｉｓｔａｎｃｅ

２．５　 土壤细菌群落结构与环境因子的关系

通过 ＶＩＦ 方差膨胀因子分析（表 ２）剔除多重共线性的环境因子便于后续分析。 土壤细菌群落结构与土

壤环境因子的冗余分析（ＲＤＡ）结果表明（图 ８），ｐＨ、海拔、总氮、土壤总磷、有效磷和有机碳对土壤细菌群落

结构有显著影响，ＲＤＡ 轴 １ 和轴 ２ 分别解释变异量的 ３６．８９％和 ４．３４％。 土壤 ｐＨ 和有效磷与 ＲＤＡ 轴 １ 呈显

著负相关，海拔、土壤总氮、总磷和有机碳与 ＲＤＡ 轴 １ 呈显著正相关。 土壤 ｐＨ 与有效磷呈显著正相关，与土

壤总氮、总磷、有机碳呈显著负相关；海拔与土壤总氮、总磷、有机碳呈显著正相关，与土壤 ｐＨ、有效磷呈显著

负相关。 土壤 ｐＨ 与海拔是影响岗巴拉山土壤细菌群落结构的关键因素。
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表 １　 不同海拔土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅｓ ／ ｍ

有机碳
ＳＯＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

有效磷
ＡＰ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

总氮
ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

碱解氮
ＡＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

总磷
ＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

土壤酸碱度
ｐＨ

４９００ ４７．７７±８．８０ｂｃｄ １５．１３±４．７０ｄ ３．４５±０．４９ａｂｃ ０．３８±０．０６ｂｃｄ ０．６２±０．０８ｂｃ ６．４４±０．２４ｄｅ
４８００ ８８．９３±３６．３４ａ １８．９５±４．４７ｃｄ ３．６２±０．３７ｂｃ ０．４２±０．０６ａｂｃ ０．７０±０．０４ａ ６．２３±０．０８ｅ
４７００ ４６．４３±９．７１ｂｃｄ １７．９７±２．８７ｃｄ ３．２０±０．５ｂｃｄ ０．３７±０．０８ｃｄｅ ０．６７±０．０３ａｂ ６．３９±０．１３ｄｅ
４６００ ５８．２１±１６．５７ｂ １７．４９±３．１７ｃｄ ３．８５±０．１８ａ ０．４６±０．０３ａ ０．７２±０．０５ａ ６．３０±０．０５ｄｅ
４５００ ５４．０２±１６．７７ｂｃ １７．１６±３．３６ｃｄ ３．９３±０．７３ａ ０．４４±０．０８ａｂ ０．７１±０．０３ａ ６．４０±０．１９ｄ
４４００ ４３．２７±２３．０８ｂｃｄｅ １７．６７±６．９０ｃｄ ２．９２±０．７９ｃｄｅ ０．３０±０．１０ｅｆ ０．５８±０．１０ｃｄ ６．７７±０．３３ｃ
４３００ ４３．２７±２０．０３ｂｃｄｅ １７．８６±４．５７ｃｄ ２．７３±０．４３ｄｅｆ ０．３１±０．０５ｅ ０．５８±０．０５ｃｄ ６．９１±０．１２ｃ
４２００ ３６．９６±８．７２ｃｄｅ ２６．５１±４．６０ｂｃ ２．８５±０．３０ｄｅｆ ０．３１±０．０５ｅ ０．６２±０．０３ｂｃ ６．９１±０．２３ｃ
４１００ ４９．７０±１６．６４ｂｃｄ １６．７３±５．６５ｃｄ ３．１１±０．７５ｂｃｄ ０．３２±０．１０ｄｅ ０．５７±０．０５ｃｄｅ ６．８４±０．２０ｃ
４０００ ３０．４４±６．９８ｄ ２０．５９±９．５１ｃｄ ２．３６±０．５９ｅｆｇ ０．２３±０．０７ｆｇ ０．５１±０．１１ｅｆ ７．１８±０．２１ｂ
３９００ ３０．７３±１１．６１ｄ ３２．６５±１８．７９ｂ １．９３±０．３２ｇ ０．１８±０．０３ｇ ０．４６±０．０５ｆ ７．４３±０．２１ａ
３８００ ２８．０８±７．３４ｅ ４６．２６±１２．０６ａ ２．２９±０．４７ｆｇ ０．２０±０．０５ｇ ０．５４±０．０３ｄｅ ７．４９±０．２３ａ

　 　 同一列数据不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）；ＳＯＣ：有机碳 Ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＡＰ：有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＴＮ：总氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＡＮ：

碱解氮 Ａｌｋａｌｉ⁃ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：总磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

表 ２　 环境因子的 ＶＩＦ 值

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ＶＩＦ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｔｈｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒ

环境因子
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

有机碳
ＳＯＣ

有效磷
ＡＰ

土壤酸碱度
ｐＨ

总氮
ＴＮ

总磷
ＴＰ

海拔
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ

方差膨胀系数（ＶＩＦ）值
Ｖａｒｉａｎｃｅ Ｉｎｆｌａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ｖａｌｕｅ １．９４ １．７１ ７．１４ ４．６８ ４．１４ ４．３０

图 ８　 细菌群落结构与土壤环境因子的冗余分析（ＲＤＡ）
　 Ｆｉｇ． ８ 　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＲＤＡ） ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ
ＳＯＣ：有机碳 Ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＡＰ：有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＴＮ：
总氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＡＮ：碱解氮 Ａｌｋａｌｉ⁃ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：总
磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ｐＨ：土壤酸碱度；ＥＬＥ：海拔 Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ

环境因子与土壤细菌相关性（图 ９）分析表明，土壤总磷、有效磷、总氮、碱解氮、有机碳、海拔和 ｐＨ 对土

壤细菌群落组成有显著影响。 土壤有机碳含量与放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ）呈显

著负相关关系，与疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ）、硝化菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒｏｔａ）、Ｍｅｔｈｙｌｏｍｉｒａｂｉｌｏｔａ 呈显著正相关关系。 土壤

有效磷含量与绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、装甲菌门（Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ）、Ｅｎｔｏｔｈｅｏｎｅｌｌａｅｏｔａ、浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ）呈显

著正相关关系，与硝化菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒｏｔａ）、疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ）、Ｍｅｔｈｙｌｏｍｉｒａｂｉｌｏｔａ 呈显著负相关关系。 土壤

ｐＨ 与 放 线 菌 门 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ ）、 芽 单 胞 菌 门

（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ）、Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ 呈显著正相关关系，
与 疣 微 菌 门 （ Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ）、 硝 化 菌 门

（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒｏｔａ）、Ｍｅｔｈｙｌｏｍｉｒａｂｉｌｏｔａ 呈显著负相关关系。 土

壤 总 磷、 总 氮、 碱 解 氮 和 海 拔 与 放 线 菌 门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ ）、 芽单胞菌门 （ Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ ）、
Ｅｎｔｏｔｈｅｏｎｅｌｌａｅｏｔａ、装甲菌门（Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ）呈显著负

相关关系，与疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ）、硝化菌门

（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒｏｔａ）、Ｍｅｔｈｙｌｏｍｉｒａｂｉｌｏｔａ 呈显著正相关关系；海
拔与 Ｂｄｅｌｌｏｖｉｂｒｉｏｎｏｔ 呈显著正相关。 土壤 ｐＨ、海拔和碳

氮磷养分含量对酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、厚壁菌门

（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ） 均无显著影响。
上述结果表明，土壤 ｐＨ、海拔和碳氮磷养分含量对放线

菌 门 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ ）、 芽 单 胞 菌 门

（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ）、硝化菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒｏｔａ）、厚壁菌门

（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ） 等 菌 群 均 有 显 著 影 响。 放 线 菌 门
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（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、 芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ） 和厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）这些

菌群主要起固氮和固碳作用。

图 ９　 土壤环境因子与细菌群落相关性

Ｆｉｇ．９　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｗｉｔｈ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

∗表示环境因子与土壤细菌显著相关，∗表示 Ｐ＜０．０５，∗∗表示 Ｐ＜０．０１，∗∗∗表示 Ｐ＜０．００１

为探究环境因子与土壤细菌群落的关系，将与土壤细菌群落相关的 ７ 个环境因子进行曼特尔检验，结果

表明 ｐＨ（ ｒ＝ ０．８２４２，Ｐ＝ ０．００１）是与岗巴拉山土壤细菌群落相关系数最强的环境因子（表 ３），土壤理化性质也

对岗巴拉山土壤细菌群落有显著影响。

表 ３　 土壤细菌群落受环境因子影响的曼特尔检验

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｏｉｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

环境因子
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

有机碳
ＳＯＣ

有效磷
ＡＰ

土壤酸碱度
ｐＨ

总氮
ＴＮ

碱解氮
ＡＮ

总磷
ＴＰ

海拔
ＥＬＥ

相关系数（ ｒ）
Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ０．４３９２ ０．４４７６ ０．８２４２ ０．５９７０ ０．７２２６ ０．４６５３ ０．７２９５

显著性（Ｐ）
Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ０．００１０ ０．００１０ ０．００１０ ０．００１０ ０．００１０ ０．００１０ ０．００１０

３　 讨论

３．１　 海拔梯度下的土壤细菌群落组成与多样性

海拔是影响生物多样性分布格局的重要生态因子，生物群落结构和多样性分布格局通常受海拔升高引起

的生境水热条件变化的影响［２０］。 基于精细样方尺度分析的本研究结果表明岗巴拉山土壤细菌总 ＯＴＵ 数在

中海拔最多，说明土壤细菌群落丰富度在中海拔最高，在高海拔和低海拔降低，这与 Ｃｈａｏ 指数分析结果相一

致，这与海拔梯度变化引起的碱解氮和总磷含量变化有直接关系，碱解氮和总磷含量均在中海拔处最高（表
１），且与土壤细菌群落组成显著相关（图 ９）。 土壤细菌群落丰富度除了受这两个土壤理化因子的影响外，还
受到随海拔升高而变化的土壤温度和湿度的影响，一般来说雅鲁藏布江中游流域山地生态系统中，通常表现

出低海拔处由于相对温度升高土壤干燥，而高海拔处相对温度降低土壤湿度增加的生境特征。 本研究结果也
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表明在岗巴拉山土壤温度和湿度相对适中的中海拔土壤细菌群落丰富度最高，而相对低温潮湿的高海拔和相

对温热干燥的低海拔区土壤细菌群落丰富度呈降低趋势，已有研究也发现土壤湿度是影响土壤细菌群落的最

关键因素［２１］。 与此相反的是岗巴拉山土壤细菌群落特异性呈 Ｕ 型的垂向分异规律，土壤细菌特有 ＯＴＵ 数在

中海拔最少，而在高海拔和低海拔的两个极端环境中呈增多趋势，土壤特有细菌这一变化规律受到土壤 ｐＨ
影响，本研究中岗巴拉山土壤 ｐＨ 值随海拔增加呈减小的趋势，因此，土壤特有细菌在 ｐＨ 值相对适中的中海

拔区数量最少，而在相对偏酸的山顶和相对偏碱的山脚数量增加，Ｊｉ 等在青藏高原土壤细菌的研究中也发现

ｐＨ 对土壤细菌群落中的特有细菌有显著影响［２２］。
另有研究发现放线菌门是青藏高原表层土壤的主要优势菌门，酸杆菌门在藏西南丰度较高，变形菌门在

藏东丰度较高［２３］，还有研究发现青藏高原湿地湖泊中放线菌门也是优势菌门［２４］。 与上述研究结果相似，本
研究也发现放线菌门是岗巴拉山土壤细菌群落中的优势菌门，另外还有酸杆菌门、变形菌门、绿弯菌门，这些

优势菌门在土壤细菌群落中占比 ８３％以上，这是放线菌门与变形菌门等都具有较强的适应能力［９］，对土壤

碳、氮循环起重要作用，在群落中相对丰度大能够增强其适应极端环境（抗旱、抗寒等）的能力［２５］。 岗巴拉山

放线菌门的相对丰度随海拔升高显著减少，放线菌门丰度与土壤有机碳、总氮、总磷含量显著负相关（图 ９），
除受土壤养分影响外，海拔升高而引起的土壤温度降低，也可能导致放线菌含量减少［２６］，张丹丹等在珠穆朗

玛峰发现放线菌门主要存在于低海拔，且随海拔升高而减少，放线菌数量受冻结期影响［７］。 岗巴拉山变形菌

门的相对丰度随海拔升高显著增加，是因为变形菌对低温有较强的适应性，在高海拔相对低温环境中有较强

的竞争优势［２７—２８］。
岗巴拉山土壤细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数与 Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数沿海拔梯度呈不同的变化趋势，土壤细菌

群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数在高海拔最低，而 Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数在高海拔最高。 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性侧重于物种

丰富度，而 Ｓｉｍｐｓｏｎ 更侧重于不同物种的相对均匀度。 由此可知，岗巴拉山土壤细菌多样性在高海拔处最低，
在低海拔处最高，其多样性随海拔升高呈单调下降趋势，这与 Ｗａｎｇ 等在西藏色季拉山开展的研究结果相一

致，在 ６ 个不同海拔土壤微生物群落中，土壤细菌群落多样性随海拔升高而降低，海拔对色季拉山土壤细菌群

落多样性有显著影响［２９］。 土壤细菌群落多样性还受到不同植被类型的影响，因为植物不仅是土壤细菌营养

物质和能量的重要来源［９］，也是影响土壤细菌多样性海拔分布格局的关键因子［３０］，岗巴拉山高海拔区以高寒

草甸植被类型为主，而低海拔区主要以亚高山灌丛草原为主，这一不同植被类型影响了土壤细菌群落的丰富

度。 岗巴拉山土壤细菌群落多样性海拔分布格局的形成，还受到沿海拔梯度的土壤温度变化的影响，如土壤

温度降低促使土壤理化性质发生变化，进一步导致土壤细菌群落多样性降低［３１］。
３．２　 海拔梯度下影响土壤细菌群落分布格局的其它环境因子

引起山地土壤微生物群落变化的因素很多，除了海拔和植被类型外，还有土壤理化因子［３２—３５］。 本研究

中，岗巴拉山土壤有机碳和总氮含量随海拔升高而增大，碱解氮和总磷含量随海拔升高先增大后减小，ｐＨ 和

有效磷随海拔升高而减小，土壤理化性质对土壤细菌群落有显著影响，土壤碳、氮、磷含量受土壤温度与植被

类型的影响，随海拔升高土壤温度降低，土壤微生物活性降低，其分解碳氮磷元素的速率也会降低，有利于土

壤养分的累积［３６］，有效磷是土壤磷中可以被植物吸收利用的磷，有效磷含量变化受地上植物变化的主要影

响，还受到土壤微生物群落的影响，向前胜等在不同海拔梯度西北小檗生境土壤微生物的研究中发现土壤速

效磷含量随海拔升高而减少［９］，Ｌｉ 等研究发现贡嘎山土壤细菌群落结构和多样性对土壤养分含量有显著影

响［３７］，还有研究发现，随海拔升高，参与土壤碳循环的细菌相对丰度增大对于土壤有机碳的含量有显著影

响［３８］。 与本研究结果不同，斯贵才等以色季拉山的森林土壤为研究对象，分析了 ３７００—４１００ ｍ 的 ５ 个海拔

梯度土壤理化性质、ｐＨ 随海拔的变化，发现色季拉山土壤理化性质与 ｐＨ 沿海拔梯度并没有显著的变化特

征［３９］，这是受采样海拔梯度大小的影响［２９，３９］。 本研究发现岗巴拉山土壤细菌群落结构与海拔、理化因子之

间有显著相关性（图 ９），土壤细菌群落组成与多样性受土壤 ｐＨ 的显著影响，其中，海拔和 ｐＨ 对土壤细菌群

落影响最大（图 ８），这可能是由于不同细菌对生存环境的 ｐＨ 要求不同［４０］， ｐＨ 对土壤细菌群落中的广布种
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和特有种有显著影响，不同细菌受其影响程度不同，且 ｐＨ 还可以通过直接或间接影响其它土壤理化因子来

影响土壤细菌群落［４１］。 Ｙｕａｎ 等也发现念青唐古拉山南坡不同海拔的土壤细菌群落多样性主要受 ｐＨ 的影

响［４２］，还有研究发现 ｐＨ 是影响青藏高原湖泊细菌群落结构与多样性的关键环境因子［４３］。
土壤氮、磷、碳氮比等理化因子在不同生态系统中对微生物群落的影响有显著差异，Ｃｕｉ 等发现总氮含量

影响亚甲贡山的细菌与真菌生物量比值［４４］，还有研究发现森林生态系统中土壤碳氮比对土壤微生物群落有

显著影响［４５］。 本研究中，土壤 ｐＨ 是影响岗巴拉山土壤细菌群落组成与多样性的关键环境因子，土壤碱解氮、
总氮、总磷与有机碳也是影响岗巴拉山土壤细菌群落组成与多样性的重要环境因子（图 ８），ｐＨ 是影响高寒地

区土壤微生物群落的重要环境因子［４１］，岗巴拉山土壤碳氮磷含量与土壤细菌群落中的优势菌群有显著相关

性，对土壤细菌在不同海拔的分布和相对丰度有显著影响，土壤细菌在土壤生态系统物质循环和能量流动中

起关键作用，同时其分布又受到土壤类型、营养物质、环境条件的限制，海拔升高引起的气候因子和植被类型

变化会影响土壤养分含量，也直接或间接地影响土壤细菌群落分布［９，１５］。 岗巴拉山不同海拔土壤细菌群落组

成有显著差异，且土壤理化性质对不同细菌的影响有显著差异（图 ９），不同海拔土壤环境因子的差异影响了

土壤细菌群落组成与结构。 在山地生态系统中，土壤细菌群落沿海拔的变化不能简单的解释为对海拔的响

应，海拔的变化会造成气候、地上植物、地下微生物、土壤环境因子的变化［２８］，海拔引起的土壤理化因子变化

不同程度上影响着土壤微生物群落，岗巴拉山土壤细菌群落结构与多样性是受海拔与多种土壤理化因子共同

影响产生的结果。

４　 结论

在精细样方尺度下，西藏岗巴拉山土壤细菌群落结构与多样性沿海拔梯度有显著变化，土壤细菌群落多

样性随海拔呈单调下降分布格局特征；土壤细菌群落的特异性呈 Ｕ 型的垂向分异规律，除海拔外，土壤细菌

群落结构受土壤 ｐＨ、碳和氮含量影响。 海拔与土壤总氮、总磷、有机碳正相关，与 ｐＨ、有效磷负相关。 总之，
海拔和 ｐＨ 是影响岗巴拉山土壤细菌群落结构与多样性的关键环境因子。
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