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云南金沙江干热河谷土壤微生物群落结构特征及影响
因素
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１ 中国林业科学研究院森林生态环境与自然保护研究所，国家林业和草原局森林生态环境重点实验室，北京　 １０００９１
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摘要：金沙江干热河谷区是长江上游重要的生态屏障和典型生态脆弱区，对金沙江干热河谷土壤微生物群落结构变异特征及其

驱动因素的了解仍不清楚。 沿着金沙江选择 ５ 个地点的典型干热河谷植被，采用磷脂脂肪酸法研究了土壤微生物生物量和群

落结构的空间变异，并探讨了气候、植被因子和土壤性质等对土壤微生物群落结构的影响。 结果表明：不同研究点土壤总微生

物生物量介于 ４．３０—１３．２０ ｎｍｏｌ ／ ｇ，以细菌为主，其中革兰氏阳性菌（Ｇ＋）占 ２６．２２％—３３．６５％，革兰氏阴性菌（Ｇ－）占 １８．３５％—
２３．６７％；真菌占 ９．０２％—１５．１３％。 不同研究点土壤微生物生物量、真菌 ／细菌和 Ｇ＋ ／ Ｇ－差异显著，并且非度量多维尺度分析形

成不同聚类，表明土壤微生物群落结构在研究点间发生了变化。 方差分解结果揭示了土壤微生物群落结构的变异主要受土壤

因子的驱动，其次是植被和气候因素。 草本生物量、土壤硝态氮、全碳、ｐＨ 和含水量对土壤微生物群落结构具有显著影响。 气

候因素中年均降雨量对微生物生物量呈负影响效应。 揭示了不同研究点通过土壤性质驱动了土壤微生物群落结构的变异，并
发现了草本生物量在其中的重要作用，对干热河谷区植被恢复具有重要的意义。
关键词：磷脂脂肪酸；河谷型萨王纳植被；草本生物量；金沙江
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Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ， ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡｓ ｏｆ ｖａｒｉｏｕｓ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｗｅｒｅ ａｌｓｏ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｒａｔｉｏｓ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ
ａｎｄ ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｔｏ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ． Ｔｈｅ ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｌｉｍａｔｅ ｆａｃｔｏｒｓ ｈａｄ ａ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｉｍｐａｃｔ ｏｎ
ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ． Ｏｖｅｒａｌｌ， ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｓｉｔｅ⁃ｉｎｄｕｃｅｄ ｓｈｉｆｔｓ ｉｎ ｅｄａｐｈｉｃ ｆａｃｔｏｒｓ ｄｒｏｖｅ ｔｈｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｓｏｉｌ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ， ａｎｄ ｆｏｕｎｄ ｔｈｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｏｌｅ ｏｆ ｈｅｒｂ ｂｉｏｍａｓｓ， ｗｈｉｃｈ ｈａｄ ｖｉｔａｌ ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ
ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｉｎ ｄｒｙ⁃ｈｏｔ ｖａｌｌｅｙ ｒｅｇｉｏｎ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ； Ｓａｖａｎｎａ ｏｆ ｖａｌｌｅｙ ｔｙｐｅ； ｈｅｒｂ ｂｉｏｍａｓｓ； Ｊｉｎｓｈａ Ｒｉｖｅｒ

土壤微生物是土壤系统的重要组成部分，驱动土壤有机质分解、养分循环等一系列生物地球化学循环过

程［１—２］，进而影响土壤养分可利用性、植物存活和生长、植被生产力等生态系统过程和功能，并在调控生态系

统对气候变化的响应和反馈方面发挥着核心作用［２—５］。 土壤微生物生物量和群落结构是影响土壤微生物功

能的重要因素［６］，并在不同尺度上受到了越来越多的关注。 比如，在中国东部南北森林样带上，土壤微生物

生物量随着纬度的增加而增加［７］，而对中国东部栓皮栎林研究发现土壤微生物群落在纬度梯度上没有明显

的变化趋势［１］。 此外，在青藏高原高寒草地发现土壤微生物生物量与年均温度正相关［８］，与在中国北方干旱

半干旱区草地的研究［９］和全球草地整合分析得出的结果相反［８］。 这些不一致的结果表明土壤微生物群落结

构的变异及其驱动因子可能存在研究区域特异性［１０］。
区域气候状况通过水热因子对土壤微生物生物量和群落结构产生影响［８，１１］，但一些区域尺度的研究发现

气候因子对土壤微生物生物量和群落结构的解释较弱，其主要受土壤性质的影响［１２—１３］，一定程度表明土壤微

生物受气候因子的间接影响，受土壤性质的直接影响［１４］，如土壤 ｐＨ、养分含量及碳氮比等［１５—１６］。 植物群落

可以通过物种组成、凋落物输入量和性质等影响土壤性质和微生物群落结构，表明土壤微生物群落与植被因

子密切相关［１７］，但也有一些研究发现植被因子只能够单独解释土壤微生物群落较小的变异［１８］，可能是区域

气候、特异的植物群落导致了植被因子对土壤微生物群落结构变异的贡献不同［１９］。 尽管土壤微生物群落结

构与这些因子单独的相互关系得到了较好的阐述，同时关注气候、植被和土壤因子对土壤微生物群落结构影

响的研究还较少［９，２０］。 因此，对特定区域 ／气候条件下土壤微生物群落结构变异及其受气候、植被和土壤性质

的直接和间接影响仍有待深入地研究。
干热河谷是由特殊的地理位置结合独特的地形地貌形成的一类独特的生态景观，具有“干”和“热”的气

候特征，并孕育了具有独特植物区系组成和群落外观的植被类型［２１］，尤其以金沙江流域低山地区的干热河谷

区具有代表性和典型性［２２］。 该区域是长江上游重要的生态屏障和生态脆弱区。 受气候条件及人为活动干扰

的影响，该区域面临生态系统退化等问题，严重制约了生态系统功能的发挥，并对区域生态安全构成威胁。 目

前关于金沙江干热河谷的研究多集中于干热河谷成因、植物群落组成特征、土壤养分特征、土地退化及恢复措

３７１７　 １６ 期 　 　 　 刘顺　 等：云南金沙江干热河谷土壤微生物群落结构特征及影响因素 　
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施等方面［２１，２３—２５］，对土壤微生物群落结构，尤其是区域尺度下土壤微生物群落结构变异特征尚缺乏探讨。 基

于此，本研究在金沙江云南段沿岸 ５ 个地点选择干热河谷植被群落进行调查、采样，基于磷脂脂肪酸

（Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ，ＰＬＦＡ）法研究了土壤微生物生物量和群落结构的变化特征及影响因素。 由于水分是

干热河谷的限制因子，假设（１）土壤微生物生物量随着年均降雨量的增加而增加。 最近对热带萨王纳植被的

研究发现草本植物在维持土壤功能方面的突出作用［２６］，因此假设（２）草本生物量的增加能促进土壤微生物生

物量。 研究结果可为了解干热河谷土壤质量状况，从土壤恢复角度制定退化生态系统恢复措施提供科学的依

据，并对评估和预测干热河谷土壤功能对气候变化的响应等具有重要意义。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

金沙江干热河谷主要分布于云南省鹤庆县—四川省布拖县之间，全长 ８５０ ｋｍ，其中云南省境内分布于

２５°４０′—２８°１５′Ｎ，１００°３０′—１０３°３０′Ｅ 间，河谷区面积约 １．５ 万 ｋｍ２ ［２４］。 本研究区域位于金沙江云南段（永胜

县—禄劝县），区域内表现为季风型河谷干热气候，年均气温介于 ２０—２３ ℃（最冷月均气温＞１２ ℃，最暖月均

气温在 ２４—２８ ℃之间），日均气温高于 １０ ℃的天数超过 ３５０ ｄ；年均降雨量 ６００—８００ ｍｍ，主要集中在 ６—１０
月，年蒸发量约为降雨量的 ３—６ 倍［２４］。 干热河谷区形成了独特的河谷型萨王纳植被（或称半萨王纳植被），
多为稀树灌草丛，以草本为主，其间散生灌木和乔木［２３］。 土壤以燥红土为主，另外还有褐红壤、赤红壤等。
１．２　 样地设置与样品采集

２０１８ 年 １０ 月在金沙江云南段（永胜县—禄劝县）沿岸选择 ５ 处人为干扰较少的干热河谷植物群落，每处

植物群落随机设置 ５ 个 １０ ｍ × １０ ｍ 的样地作为重复。 对样地中的木本植物进行调查，记录物种名称、地径、
高度、冠幅等指标，丛生灌木同时记录株丛数。 在每个样地中设置 ４ 个 １ ｍ × １ ｍ 的样方进行草本植物的调

查和凋落物现存量的测定，记录草本植物的种名、平均高度、盖度等。 随后对样方内的草本和凋落物进行收

获、称量鲜重，采用随机抽样方式对草本和凋落物进行抽样，并带回实验室置于烘箱中烘干至恒重，计算样品

含水率及草本植物生物量和凋落物现存量。 研究地点基本信息见表 １。

表 １　 不同研究点植物群落基本信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｎ ｐｌａｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｕｄｙ ｓｉｔｅｓ

信息指标
Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ

研究点 Ｓｔｕｄｙ ｓｉｔｅｓ

永胜 ＹＳ 华坪 ＨＰ 永仁 ＹＲ 元谋 ＹＭ 禄劝 ＬＱ

纬度 Ｌａｔｉｔｕｄｅ ／ （°） ２６．２０ ２６．３７ ２６．４０ ２５．７２ ２６．３０

经度 Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ ／ （°） １００．６２ １０１．２３ １０１．４６ １０１．７８ １０２．６４

海拔 Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ／ ｍ １２９７ １３０７ １４９６ １２１７ １０２３

年均温 ＭＡＴ ／ ℃ １８．３ ２０．５ １８．５ ２０．２ ２１．３

年均降雨量 ＭＡＰ ／ ｍｍ ８２５．０ ８５７．８ ９２５．６ ８２７．９ ８７９．６

优势物种 Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

乔木 Ｔｒｅｅ — — 锥连栎 — —

灌木 Ｓｈｒｕｂ 车桑子 余甘子 车桑子 车桑子、余甘子 黄荆、车桑子

草本 Ｈｅｒｂ 扭黄茅 短梗苞茅、扭黄茅 扭黄茅、细柄草
刺芒野古草、扭黄
茅、芸香草

扭黄茅、芸香草

种密度 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｅｎｓｉｔｙ ／ （种 ／ １００ ｍ２） ４ １０ １２ ６ ６

断面积 Ｂａｓａｌ ａｒｅａ ／ （ｃｍ２ ／ ｍ２） ５．８５ ２０．４２ ３４．５１ ２．７０ ３．４２

草本盖度 Ｈｅｒｂ ｃｏｖｅｒ ／ ％ ９０ ８８ ９３ ９２ ９５

草本生物量 Ｈｅｒｂ ｂｉｏｍａｓｓ ／ （ｇ ／ ｍ２） ２０７．８６ ３６９．３１ ２６０．０１ ８２８．９７ ３９３．４３

　 　 锥连栎 Ｑｕｅｒｃｕｓ ｆｒａｎｃｈｅｔｉｉ；车桑子 Ｄｏｄｏｎａｅａ ｖｉｓｃｏｓａ；余甘子 Ｐｈｙｌｌａｎｔｈｕｓ ｅｍｂｌｉｃａ；黄荆 Ｖｉｔｅｘ ｎｅｇｕｎｄｏ；扭黄茅 Ｈｅｔｅｒｏｐｏｇｏｎ ｃｏｎｔｏｒｔｕｓ；短梗苞茅

Ｈｙｐａｒｒｈｅｎｉａ ｄｉｐｌａｎｄｒａ；细柄草 Ｃｉｌｌｉｐｅｄｉｕｍ ｐａｒｖｉｆｌｏｒｕｍ； 刺芒野古草 Ａｒｕｎｄｉｎｅｌｌａ ｓｅｔｏｓａ； 芸香草 Ｃｙｂｏｐｏｇｏｎ ｄｉｓｔａｎｓ； ＭＡＴ： 年均温 Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ

ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ；ＭＡＰ：年均降雨量 Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ；ＹＳ：永胜 Ｙｏｎｇｓｈｅｎｇ；ＨＰ：华坪 Ｈｕａｐｉｎｇ；ＹＲ：永仁 Ｙｏｎｇｒｅｎ；ＹＭ：元谋 Ｙｕａｎｍｏｕ；ＬＱ：禄

劝 Ｌｕｑｕａｎ
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在每个样地中按照“Ｓ”型取样法选择 ５ 个采样点，在每个采样点使用土钻采集 ０—１０ ｃｍ 土层土壤，随后

将 ５ 个采样点的土壤充分混合，置于放有冰袋的保温箱中带回实验室，挑去土壤中的根系、石砾和其他植物碎

屑，过 ２ ｍｍ 筛后分成 ２ 份，其中 １ 份存于－８０ ℃冰箱中，用于土壤磷脂脂肪酸测定，另一份置于阴凉处风干，
供土壤理化性质的测定。 同时在每个采样点周边，使用环刀（１００ ｃｍ３）采集 ０—１０ ｃｍ 土层土壤，用于测定土

壤容重。
１．３　 土壤微生物群落结构

土壤微生物群落结构的测定采用磷脂脂肪酸法，主要参照 Ｂｏｓｓｉｏ 和 Ｓｃｏｗ［２７］的方法。 主要步骤包括称取

相当于 ８ｇ 干重的新鲜土壤，采用氯仿、甲醇和磷酸缓冲液（１∶２∶０．８，ｖ ／ ｖ ／ ｖ）提取，经活性硅胶柱分离磷脂后，加
入甲醇甲苯混合液（１∶１，ｖ ／ ｖ）和 ＫＯＨ 甲醇溶液进行甲基化形成脂肪酸甲酯，并用正己烷溶液进行萃取得到甲

酯化的脂肪酸样品；磷脂脂肪酸的测定以正十九烷酸甲酯（１９：０）为内标，采用气相色谱仪（Ｈｅｗｌｅｔｔ⁃Ｐａｃｋａｒｄ
６８９０ ｓｅｒｉｅｓ ＧＣ，ＦＩＤ）测定，运用 ＭＩＤＩ Ｓｈｅｒｌｏｃｋ 软件系统鉴定磷脂脂肪酸成分。 ＰＬＦＡｓ 含量用每克干土中的含

量（ｎｍｏｌ ／ ｇ）表示。
测定的 ＰＬＦＡｓ 被用以表征不同区系的微生物类群［２８］：ｉ１３：０、ｉ１４：０、ｉ１５：０、ａ１５：０、ｉ１６：０、ａ１６：０、ｉ１７：０、

ａ１７：０、ｉ１８：０ 和 ｉ１９：０ 用以表征革兰氏阳性菌（Ｇ ＋）；１６：０ ２ＯＨ、１４：１ω５ｃ、１６：１ω７ｃ、１７：１ω８ｃ、１８：１ω７ｃ、
１８：１ω５ｃ、ｃｙ１７：０ 和 ｃｙ１９：０ 用以表征革兰氏阴性菌（Ｇ－）；１５：０ 和 １７：０ 用来表征一般细菌［１４］；细菌生物量为

Ｇ＋、Ｇ－和一般细菌生物量之和；１８：１ω９ｃ、１８：２ω６，９ｃ 和 ２０：１ω９ｃ 用以表征真菌；１６：１ω５ｃ 用以表征丛枝菌根

真菌（ＡＭＦ）；１０Ｍｅ１６：０、１０Ｍｅ１７：０ 和 １０Ｍｅ１８：０ 用以表征放线菌。 １４：０、１６：０ 和 １８：０ 等未分类 ＰＬＦＡｓ 同样

被用于分析微生物群落结构［２９］。 计算真菌 ／细菌比（Ｆ ／ Ｂ）和革兰氏阳性菌 ／革兰氏阴性菌比（Ｇ＋ ／ Ｇ－）作为指

示土壤微生物群落结构变化指标，并根据不同区系微生物类群的相对丰度来反映微生物的群落组成［４］。 计

算环丙基脂肪酸 ／前体脂肪酸比（ｃｙ ／ ｐｒｅ）和饱和脂肪酸 ／单不饱和脂肪酸比（ｓａｔ ／ ｍｏｎｏ）等指标表征微生物的

环境压力［２８］。
１．４　 土壤理化性质

将环刀内的土壤样品放于 １０５ ℃ 的烘箱中烘至恒重，计算土壤容重和含水量。 土壤 ｐＨ 值采用哈纳

ＨＩ２２２１ 酸度计（Ｈａｎｎａ，Ｉｔａｌｙ）测定，水土比为 ２．５：１。 全碳（ＴＣ）和全氮（ＴＮ）采用元素分析仪测定（Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ
Ａｎａｌｙｅｎｓｙｓｔｅｍｅ ＧｍｂＨ，Ｇｅｒｍａｎｙ）。 全磷（ＴＰ）采用 Ｈ２ＳＯ４⁃ＨＣｌＯ４溶液消解浸提，电感耦合等离子原子发射光谱

仪测定（ｉＣＡＰ ６３００，Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ，ＵＳＡ）。 铵态氮（ＮＨ＋
４）和硝态氮（ＮＯ－

３）使用 ＫＣｌ 溶液浸提，连续流动分析仪

（Ｓｅａｌ ＡＡ３）测定。
１．５　 统计分析

采用单因素方差分析检验研究地点对土壤理化性质、不同类群微生物生物量、相对丰度和比值的影响，并
对具有显著影响的变量进行 Ｔｕｋｅｙ ＨＳＤ 多重比较（显著性水平为 α ＝ ０．０５）。 采用基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离的非

度量多维尺度分析（Ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ，ＮＭＤＳ）和群落相似性检验（Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ，
ＡＮＯＳＩＭ）比较不同研究地点土壤微生物群落结构的差异及显著性。 利用变差分解（Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ
ａｎａｌｙｓｉｓ，ＶＰＡ）量化气候、土壤和植被因子对土壤微生物群落结构变化的解释率。 通过前向选择蒙特卡洛检

验（ＭｏｎｔｅＣａｒｌｏ ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ ｔｅｓｔ）后显著的解释变量进行冗余分析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＤＡ），以确定显著的

解释变量对土壤微生物群落结构变异的贡献。 利用随机森林模型（Ｒａｎｄｏｍ ｆｏｒｅｓｔ ｍｏｄｅｌ）计算气候、土壤和植

被因子对土壤总微生物生物量和各类群微生物生物量的相对重要性。 所有的统计分析在 ＳＰＳＳ ２２．０ 软件和 Ｒ
４．２．２ 软件中完成。

２　 结果与分析

２．１　 土壤理化性质

不同研究点间仅土壤容重、全碳和铵态氮含量无显著差异（Ｐ＞０．０５，表 ２）。 土壤含水量以 ＹＲ 最高，ＹＭ
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最低，ＨＰ 和 ＬＱ 分别与 ＹＳ 和 ＹＭ 无显著差异。 土壤 ｐＨ 值和全磷在 ＬＱ 最高，ＹＭ 最低。 ＴＮ 含量以 ＬＱ 最高，
ＹＲ 最低，ＹＳ 与其他研究点均无显著差异，但 ＬＱ 显著高于 ＨＰ 和 ＹＲ。 ＹＲ 的 Ｃ ∶Ｎ 最高，显著高于 ＹＭ 和 ＬＱ，
ＨＰ 则与其他研究点无显著差异。 土壤 Ｃ∶Ｐ 和 Ｎ∶Ｐ 以 ＹＭ 最高，其次分别为 ＹＳ、ＨＰ、ＹＲ 和 ＬＱ。 ＮＯ－

３ 含量以

ＹＭ 最高，ＨＰ 和 ＹＲ 最低。

表 ２　 不同研究点植物群落土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｕｄｙ ｓｉｔｅｓ

植标
Ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ

研究点 Ｓｔｕｄｙ ｓｉｔｅ 方差分析 ＡＮＯＶＡ

ＹＳ ＨＰ ＹＲ ＹＭ ＬＱ Ｆ Ｐ
容重 ＳＢＤ ／ （ｇ ／ ｃｍ３） １．４４±０．０３ １．３６±０．０１ １．３９±０．０４ １．３６±０．０５ １．２８±０．０７ １．７０ ０．１９０
含水量 ＷＣ ／ （％） ６．８９±０．５５ａｂ ４．９５±０．５２ｂｃ ８．００±０．７６ａ ２．７８±０．２９ｃ ４．８９±１．０１ｂｃ ８．９４ ＜０．００１
ｐＨ ７．３８±０．１０ａ ６．１８±０．１２ｂ ５．９５±０．１９ｂ ５．４２±０．０８ｃ ７．７８±０．０３ａ ７４．３５ ＜０．００１
全碳 ＴＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ３１．４３±１２．２２ １３．３４±０．９５ １１．４２±０．９３ ３７．１１±１０．０４ ３９．３３±１１．２３ ２．３２ ０．０９２
全氮 ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） １．６７±０．５０ａｂｃ ０．８０±０．０８ｂｃ ０．５８±０．０６ｃ ２．４８±０．８０ａｂ ２．９４±０．８４ａ ５．９４ ０．００３
全磷 ＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．３４±０．０４ｂ ０．２４±０．０３ｂ ０．２２±０．０３ｂ ０．１７±０．０１ｂ １．８６±０．１０ａ １８４．３６ ＜０．００１
碳氮比 Ｃ∶Ｎ １７．７２±１．２５ａｂ １６．８５±０．４６ａｂｃ ２０．００±０．９１ａ １６．０４±１．００ｂｃ １３．７７±０．６６ｃ ６．４９ ０．００２
碳磷比 Ｃ∶Ｐ ８３．０４±２１．２４ａｂ ６０．６１±９．１０ｂ ５５．３１±５．８３ｂ ２１２．６６±４９．８６ａ ２２．０８±６．５１ｃ １３．０７ ＜０．００１
氮磷比 Ｎ∶Ｐ ４．５３±０．８１ａｂ ３．６６±０．６３ｂｃ ２．７５±０．１９ｂｃ １４．１４±４．０２ａ １．６６±０．４９ｃ １０．３１ ＜０．００１
铵态氮 ＮＨ＋

４ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ２４．９０±０．８５ ２５．６８±０．７２ ２７．０１±０．８６ ２４．１９±０．５９ ２５．９９±１．３４ １．４０ ０．２６９
硝态氮 ＮＯ－

３ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １．５１±０．１７ａｂ ０．４３±０．１９ｃ ０．６１±０．０７ｃ ２．０６±０．２４ａ １．３６±０．０８ｂ １６．８９ ＜０．００１
　 　 ｎ＝ ５；ＳＢＤ：容重 Ｓｏｉｌ ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ；ＷＣ∶含水量 Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ；ｐＨ：酸碱度 Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｏｆ ｈｙｄｒｏｇｅｎ；ＴＣ∶全碳 Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ∶全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；
ＴＰ：全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；Ｃ∶Ｎ∶碳氮比 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；Ｃ∶Ｐ：碳磷比 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；Ｎ∶Ｐ：氮磷比 Ｒａｔｉｏ ｏｆ
ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｔｏ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＮＨ＋

４ ：铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＮＯ－
３ ：硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＡＮＯＶＡ：方差分析 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｖａｒｉａｎｃｅ

图 １　 不同研究点土壤微生物功能群 ＰＬＦＡｓ含量

Ｆｉｇ．１　 ＰＬＦＡｓ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｕｄｙ ｓｉｔｅｓ
不同字母表示不同研究点间差异显著（Ｐ＜０．０５）；ＹＳ：永胜 Ｙｏｎｇｓｈｅｎｇ；ＨＰ：华坪 Ｈｕａｐｉｎｇ；ＹＲ：永仁 Ｙｏｎｇｒｅｎ；ＹＭ：元谋 Ｙｕａｎｍｏｕ；ＬＱ：禄劝

Ｌｕｑｕａｎ；ＰＬＦＡｓ：磷脂脂肪酸 Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ；Ｇ＋：革兰氏阳性菌 Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｇ－：革兰氏阴性菌 Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ；ＡＭＦ：
丛枝菌根真菌 Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ

２．２　 土壤微生物生物量

不同研究点间土壤总 ＰＬＦＡｓ 及各类群 ＰＬＦＡｓ 含量差异显著（Ｐ＜０．０５，图 １）。 土壤总 ＰＬＦＡｓ 含量介于

６７１７ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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４．３０—１３．２０ ｎｍｏｌ ／ ｇ，以 ＹＭ 显著最高，ＹＳ 显著高于 ＨＰ。 土壤细菌、ＡＭＦ 和放线菌 ＰＬＦＡｓ 含量在研究点间的

变化模式与总 ＰＬＦＡｓ 一致。 Ｇ＋和未分类 ＰＬＦＡｓ 含量为 ＹＭ 显著高于其他研究点。 Ｇ－ ＰＬＦＡｓ 含量以 ＹＭ 显

著最高，且 ＹＳ 和 ＬＱ 显著高于 ＨＰ，而 ＹＲ 仅显著小于 ＹＭ。 真菌 ＰＬＦＡｓ 含量为 ＹＭ 显著高于 ＬＱ 和 ＨＰ，ＹＳ 显

著高于 ＨＰ。

图 ２　 不同研究点土壤微生物功能群 ＰＬＦＡｓ的相对丰度

　 Ｆｉｇ．２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ＰＬＦＡｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ

ｇｒｏｕｐｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｕｄｙ ｓｉｔｅｓ

不同字母代表土壤微生物功能群 ＰＬＦＡｓ 相对丰度在不同研究点

间差异显著（Ｐ＜０．０５）

２．３　 土壤微生物区系组成及群落结构特征

土壤总 ＰＬＦＡｓ 含量以细菌 ＰＬＦＡｓ 为主（图 ２），其
中，Ｇ＋占总 ＰＬＦＡｓ 的比例最大，介于 ２６．２２％—３３．６５％，
表现为 ＨＰ 和 ＬＱ 显著最高，ＹＳ 显著低于 ＹＲ。 Ｇ－相对

丰度介于 １８．３５％—２３．６７％，表现为 ＹＭ 显著最高，依次

为 ＹＲ、ＹＳ、ＬＱ 和 ＨＰ。 一般细菌相对丰度表现为 ＨＰ 显

著高于 ＹＭ 和 ＬＱ。 真菌相对丰度在 ＹＳ 最高，ＹＲ 显著

高于 ＹＭ。 ＹＳ 的 ＡＭＦ 相对丰度显著高于 ＨＰ、ＹＭ 和

ＬＱ。 放线菌相对丰度表现为 ＹＭ 显著高于 ＹＳ，均显著

高于 ＬＱ。 未分类 ＰＬＦＡｓ 相对丰度介于 １７． ９６％—
２１．９７％间，在 ＨＰ 和 ＬＱ 显著最高，在 ＹＭ 显著最低。

不同研究点土壤微生物类群 ＰＬＦＡｓ 比例具有显著

差异（Ｐ＜０．０５，图 ３）。 真菌 ／细菌在 ＹＳ 显著最高，ＹＲ
显著高于 ＹＭ。 ＨＰ 和 ＬＱ 的 Ｇ＋ ／ Ｇ－和 ｓａｔ ／ ｍｏｎｏ 显著最

高，ＹＲ 的 Ｇ＋ ／ Ｇ－显著高于 ＹＭ，ＹＲ 的 ｓａｔ ／ ｍｏｎｏ 显著高

于 ＹＳ。 ｃｙ ／ ｐｒｅ 表现为 ＨＰ 和 ＬＱ 显著高于其他研究点。
非度量多维度分析结果显示不同研究点土壤样品

在排序空间图中形成了不同聚类（图 ４），表明土壤微生

物群落结构在不同研究点间发生了变化。 ＹＭ 与其他

研究点在 ＮＭＤＳ 轴上有明显的区分，ＨＰ 和 ＬＱ 与 ＹＳ 和

ＹＲ 在 ＮＭＤＳ 轴上有明显的区分。 ＡＮＯＳＩＭ 检验结果证

实，不同研究点土壤微生物群落结构发生了显著变化

（Ｒ＝ ０．６７６，Ｐ＝ ０．００１）。
２．４　 土壤微生物群落结构的影响因素

变差分解结果表明土壤微生物群落结构主要受土壤因子的影响，其单独解释了土壤微生物群落结构变异

的 ３７％，其次为植被因子（１６％）和气候因子（２％，图 ５）。 冗余分析得出土壤微生物群落结构受草本生物量

（Ｐ＝ ０．００２）、ＮＯ－
３（Ｐ＝ ０．００２）、ＴＣ（Ｐ＝ ０．００３）、ｐＨ（Ｐ＝ ０．０１３）和土壤含水量（Ｐ＝ ０．０２９）的显著影响，轴 １ 和轴 ２

的方差贡献率分别为 ７４．６０％和 １．３６％，表明所选解释变量共同解释了 ７５．９６％的土壤微生物群落结构变异

（图 ５）。
随机森林模型结果显示土壤含水量和 ｐＨ 对土壤总 ＰＬＦＡｓ 和各类群 ＰＬＦＡｓ 含量主要呈负效应，草本生物

量、土壤 ＴＣ 和 ＮＯ－
３ 含量对土壤总 ＰＬＦＡｓ 和各类群 ＰＬＦＡｓ 含量主要呈正效应。 除此之外，土壤 Ｃ∶Ｐ 和 Ｎ∶Ｐ 对

土壤总 ＰＬＦＡｓ 和各类群 ＰＬＦＡｓ 含量具有正的影响效应（图 ６）。

３　 讨论

本研究区干热河谷土壤微生物生物量介于 ４．３０—１３．２０ ｎｍｏｌ ／ ｇ（图 １），明显低于中国东部南—北样带森

林土壤（１６．４—４０３．８ ｎｍｏｌ ／ ｇ） ［３０］、青藏高原高寒草原（３０ ｎｍｏｌ ／ ｇ）和高寒草甸（５０ ｎｍｏｌ ／ ｇ） ［８］，接近中国北方干旱

和半干旱草地变化范围的下边界（１．７７—１２９ ｎｍｏｌ ／ ｇ） ［９］，与云南元谋不同海拔车桑子根际土壤（７．６７ ｎｍｏｌ ／ ｇ 和
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图 ３　 不同研究点土壤微生物类群 ＰＬＦＡｓ比例

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｒａｔｉｏｓ ｏｆ ＰＬＦＡｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｕｄｙ ｓｉｔｅｓ

不同字母代表土壤微生物类群 ＰＬＦＡｓ 比例在不同研究点间差异显著（Ｐ＜０．０５）

　 图 ４　 基于非度量多维尺度（ＮＭＤＳ）分析和 ＡＮＯＳＩＭ 检验的不同

研究点土壤微生物群落结构差异

Ｆｉｇ．４　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｍｏｎｇ

ｓｔｕｄｙ ｓｉｔｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｅ （ ＮＭＤＳ）

ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ＡＮＯＳＩＭ ｔｅｓｔ

不同字母代表不同研究点间差异显著（Ｐ＜０．０５）

１２．００ ｎｍｏｌ ／ ｇ） ［３１］和四川理县岷江干旱河谷区岷江柏人

工林土壤（１１．３３—１６．２３ ｎｍｏｌ ／ ｇ） ［３２］ 相近。 与其他区域

尺度上的研究结果一致［１，７］，土壤总微生物生物量及各

类群微生物生物量在研究点间差异显著（图 １），并且在

研究点间的变化趋势基本一致，总体以 ＹＭ 最高，ＨＰ 最

低（图 １），这可能与不同地点土壤微生物所处环境条件

下生理胁迫程度不同有关。 ｃｙ ／ ｐｒｅ 和 ｓａｔ ／ ｍｏｎｏ 通常被

用作表征土壤微生物生理胁迫的指标，较高的比值表明

微生物遭受较严重的养分限制或环境胁迫［２８，３３］。 本研

究中土壤总微生物生物量与 ｃｙ ／ ｐｒｅ （ ｒ ＝ －０．５３， Ｐ ＝
０．００７）和 ｓａｔ ／ ｍｏｎｏ（ ｒ＝ －０．６０，Ｐ＝ ０．００２）显著负相关，表
明生理胁迫加剧会抑制微生物生长和繁殖。 土壤微生

物生物量总体呈现随着生境年均降雨量增加而下降的

规律，但与年均温关系不明显。 这不支持假设 １，并与

较大尺度或跨气候区研究得出的温度主导效应不

同［３４］，可能是因为年均降雨量增加通过提高土壤水分

含量和改变植物群落（如增加木本植物，表 １），加剧了植物与微生物间的水分竞争，进而抑制微生物的生长。
这种负效应在减雨实验［３５］和旱季与雨季的对比研究［３６—３７］中同样有发现。 因此，本研究区土壤微生物生物量

较低可能是干热的环境条件限制了微生物增殖生长和群落构建［２］。
不同研究点土壤微生物群落组成以细菌生物量占绝对优势（４９．４５％—５５．４３％），这与对林地、灌丛和草地
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图 ５　 气候、土壤和植被因子对土壤微生物群落结构影响的变差分解（ＶＰＡ）和冗余分析（ＲＤＡ）

Ｆｉｇ．５　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ （ＶＰＡ） ａｎｄ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ） ｓｈｏｗｉｎｇ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｃｌｉｍａｔｉｃ， ｅｄａｐｈｉｃ ａｎｄ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｎ ｓｏｉｌ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

ＲＤＡ 分析采用 ＰＬＦＡｓ 单体表征微生物群落结构，ＰＬＦＡｓ 单体以总碳数：双键数和双键距离分子末端位置命名；ｗ 表示双键的位置 ｄｏｕｂｌｅ

ｂｏｎｄ ｌｏｃａｔｉｏｎ；１０Ｍｅｌ：羧基末端第 １０ 个碳原子上有一个甲基分支 ａ ｍｅｔｈｙｌ ｂｒａｎｃｈ ｏｎ ｔｈｅ ｔｅｎｔｈ Ｃ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｃａｒｂｏｘｙｌ ｅｎｄ；ｉ：支链异构 ＰＬＦＡ ｉｓｏ－

ＰＬＦＡ；ｃ：顺式异构体 ｃｉｓ－ｉｓｏｍｅｒ；ｃｙ：环丙基脂肪酸 ｃｙｃｌｏｐｒｏｐａｎｅ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ

图 ６　 基于随机森林模型的气候、土壤和植被因子对土壤总微生物和各类群微生物 ＰＬＦＡｓ变化的相对贡献

Ｆｉｇ．６　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ｃｌｉｍａｔｉｃ， ｅｄａｐｈｉｃ ａｎｄ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒｓ ｔｏ ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ＰＬＦＡｓ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｆｉｃ

ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｒａｎｄｏｍ ｆｏｒｅｓｔ ｍｏｄｅｌ

Ｃ∶Ｎ∶碳氮比 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；Ｃ ∶ Ｐ：碳磷比 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；Ｎ ∶ Ｐ：氮磷比 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｔｏ

ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

等的研究结果一致［３８］。 土壤放线菌生物量在本研究中具有较高的比例（８．５７％—１７．９１％），可能是因为放线

菌能较好地适应干旱的环境条件［３９］。 此外，不同研究点土壤微生物具有较高的未分类微生物生物量占比，表
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明以功能类群微生物的划分表征微生物群落结构具有一定的不确定性［４０］。 虽然 ＰＬＦＡｓ 法能够精确表征不同

类群的微生物生物量，但其丰度仅能够相对宏观的表征土壤微生物群落结构［４１］，进而导致不同研究点间各类

群微生物生物量相对丰度差异显著，但土壤微生物群落组成相近（图 ２）。 真菌 ／细菌和 Ｇ＋ ／ Ｇ－可以反映土壤

微生物群落结构的变化，其在研究点间具有显著差异，一定程度表明土壤微生物群落结构发生了变化。 进一

步通过非度量多维尺度分析显示不同研究点的样本具有分散性且 ＡＮＯＳＩＭ 检验显著（Ｐ ＝ ０．００１，图 ４），能够

有力表明不同研究点间土壤微生物群落结构存在明显差异［４０］。
变差分解结果显示土壤微生物群落变异受土壤性质（ＴＣ、含水量、ＮＯ－

３ 和 ｐＨ）的影响最大（图 ５），与 Ｃｈｅｎ
等［８］对青藏高原高寒草地的研究结果相似。 总微生物生物量与 ＴＣ 呈显著正相关，主要由 ＴＣ 对细菌生物量

的影响决定，对真菌生物量的影响不显著（图 ６），因为细菌更倾向于喜好养分较高的环境条件［１０］。 需要注意

的是细菌由多种特异性类群组成［４２］（如 Ｇ＋和 Ｇ－），其在养分利用策略中不尽相同［４３］。 本研究中 Ｇ＋和 Ｇ－分
别受 ＴＣ 和 ＮＯ－

３ 的显著影响（图 ６），因为 Ｇ＋属寡营养型的 Ｋ－策略微生物，具有较高的底物亲和力，能够有效

地从土壤有机质中获取营养，而 Ｇ－属富营养型的 ｒ－策略微生物，喜好利用矿质态 Ｎ 和不稳定 Ｃ［４４—４６］。 以上

结果表明不同类群微生物具有不同的养分偏好［７］。 除了养分含量外，养分计量比（如 Ｃ ／ Ｐ 和 Ｎ ／ Ｐ）也是影响

土壤微生物生物量的重要因素，与 Ｓｈｅｎ 等［４７］研究结果一致。
本研究结果印证了土壤 ｐＨ 是调控土壤微生物群落结构的重要因素［１，４８］，主要影响细菌生物量，对真菌

生物量的影响不显著（图 ６），与 Ｒｏｕｓｋ 等［４９］得出的结果相符，可能是因为真菌适宜生长的 ｐＨ 范围较细菌更

广。 Ｂååｔｈ 等指出 ｐＨ 在 ３．０—７．２ 范围内，真菌生物量与 ｐＨ 没有显著相关性，而本研究中土壤 ｐＨ 介于 ５．４２—
７．７８（表 ２），可能是 ｐＨ 没有显著影响真菌生物量的重要原因。 与土壤 ｐＨ 相似，土壤水分主要影响细菌生物

量，而对真菌生物量的影响较弱（图 ６），一方面是由于真菌的几丁质细胞壁使它们对湿度的变化更有弹

性［３８］，另一方面是因为真菌菌丝可以在低土壤湿度的条件下利用基质［５０］。
植被因子，主要是草本生物量也是影响土壤微生物群落变异的重要因子，表现为对土壤微生物生物量正

向影响效应（图 ６）。 这支持了假设 ２，并强调了草本植物在干热河谷生境下的重要生态作用［５１］。 前人研究表

明干热河谷区优势乡土草本植物能够有效增加土壤养分含量，为微生物生长繁殖提供了能量和物质来源［５２］，
而人工恢复的木本植物群落中，虽然能够快速的增加林下物种多样性，但对土壤养分的恢复较慢［５３］。 因此，
在退化干热河谷地区植被恢复，尤其是土壤功能的恢复应注重发挥草本植物的重要作用，这是恢复和改善生

态环境方面的基础［５４］。

４　 结论

通过对云南金沙江流域干热河谷不同地点土壤微生物群落结构特征及其受气候、植被因子和土壤性质的

相对影响进行研究，得出不同研究点土壤微生物生物量具有显著差异，可能与微生物所受生理胁迫程度不同

有关。 本研究揭示了研究点间土壤微生物群落结构具有显著差异，并主要受土壤性质的调控，其次为植被和

气候因子，其中草本生物量、ＮＯ－
３、ＴＣ、ｐＨ 和含水量对土壤微生物群落结构具有显著影响。 土壤水分作为干热

河谷区的生态限制因子，在不同研究地点间表现为对土壤微生物生物量负的影响效应，可能与植物群落的改

变有关。 草本生物量对土壤微生物生物量具有显著的正向效应，强调了草本植物在干热河谷生境下的重要生

态作用。 研究结果对退化干热河谷地区植被恢复措施的制定，尤其是土壤功能的恢复方面具有重要的科学

价值。
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