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摘要：为探明旱区山地不同海拔梯度土壤氨基糖积累特征，明确氨基糖对土壤有机碳库的贡献以及影响因素。 以 ２０２１ 年 ８ 月

在贺兰山西坡不同海拔（１８４８—２９４０ ｍ）采集的土壤为研究对象，分析土壤理化性质、微生物群落结构、氨基糖含量、氨基糖对

土壤有机碳贡献变化特征以及引起该变化的驱动因素。 结果表明：沿海拔梯度上升，土壤理化性质表现出显著差异，土壤含水

率、有机碳、全氮表现为升高趋势，ｐＨ 和容重表现为降低趋势，全磷无明显变化规律。 沿海拔梯度上升，土壤真菌、细菌、放线菌

以及丛枝菌根真菌磷脂脂肪酸（ Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ，ＰＬＦＡｓ）含量表现为先增加后减少的趋势，在中海拔区域（２１１０—
２３６０ ｍ）微生物 ＰＬＦＡｓ 含量更高。 沿海拔梯度上升，总氨基糖含量和氨基糖单体（氨基葡萄糖、氨基半乳糖、胞壁酸和氨基甘露

糖）分别表现为持续增加和先减少后增加的变化趋势，并且总氨基糖和氨基糖单体含量均在最高海拔达到峰值，中海拔区域真

菌和细菌残体碳对土壤有机碳的贡献率均小于高海拔（２７０７—２９４０ ｍ）和低海拔（１８４８—１９１０ ｍ），且在不同海拔梯度上真菌残

体碳对土壤有机碳贡献率占据主导地位。 方差分解结果显示，土壤理化性质和微生物 ＰＬＦＡｓ 含量共同解释了土壤氨基糖含量

及对有机碳贡献率的 ５５．２％，其中土壤理化性质解释变异的 ５２．９％，微生物 ＰＬＦＡｓ 含量解释变异的 ２６．９％，冗余分析同步验证

土壤理化性质是影响氨基糖及氨基糖对土壤有机碳贡献率的主要因素。 本研究结果揭示了贺兰山西坡微生物驱动土壤有机碳

存储与转化机制，可为进一步研究旱区山地微生物残体对土壤有机碳的贡献提供理论依据。
关键词：海拔梯度；微生物群落；土壤有机碳；氨基糖；贺兰山

Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒｓ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ｇｒａｄｉｅｎｔｓ
ｏｎ ｔｈｅ ｗｅｓｔｅｒｎ ｓｌｏｐｅ ｏｆ Ｈｅｌａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ
ＺＨＡＯ Ｙａｒｕ１，ＷＵ Ｍｅｎｇｙａｏ２，ＹＵＡＮ Ｌｉｌｉ４，ＷＡＮＧ Ｘｉａｏｑｉｎ４，ＹＡＮＧ Ｊｕａｎ２，ＣＨＥＮ Ｌｉｎ１，ＬＩ Ｘｕｅｂｉｎ１，ＺＨＯＵ Ｊｉｎｘｉｎｇ３，
ＷＡＮ Ｌｏｎｇ３，ＰＡＮＧ Ｄａｎｂｏ１，∗

１ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｆｏｒ Ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ａｎｄ Ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｄｅｇｒａｄｅｄ Ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｉｎ Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｃｈｉｎａ ｏｆ Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ｅｄｕｃａｔｉｏｎ，Ｂｒｅｅｄｉｎｇ Ｂａｓｅ ｆｏｒ Ｓｔａｔｅ Ｋｅｙ

Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｌａｎｄ Ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ａｎｄ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ Ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｉｎ Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｃｈｉｎａ，Ｎｉｎｇｘｉａ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｙｉｎｃｈｕａｎ ７５００２１，Ｃｈｉｎａ

２ Ｓｃｈｏｏｌ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ ａｎｄ Ｇｒａｓｓｌａｎｄ，Ｎｉｎｇｘｉａ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｙｉｎｃｈｕａｎ ７５００２１，Ｃｈｉｎａ

３ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｏｒｉｅｎｔａｔｉｏｎ Ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｓｔａｔｉｏｎ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ Ｊｉａｎｓｈｕｉ Ｄｅｓｅｒｔ Ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ，Ｓｃｈｏｏｌ ｏｆ Ｓｏｉｌ ａｎｄ Ｗａｔｅｒ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ，Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ

Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ ａｎｄ Ｇｒａｓｓｌａｎｄ Ａｄｍｉｎｉｓｔｒａｔｉｏｎ ｏｎ Ｓｏｉｌ ａｎｄ Ｗａｔｅｒ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ，Ｂｅｉｊｉｎｇ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｂｅｉｊｉｎｇ １０００８３， Ｃｈｉｎａ



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

４ Ａｄｍｉｎｉｓｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ Ｈｅｌａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ，Ａｌｘａ Ｌｅｆｔ Ｂａｎｎｅｒ ７５０３０６，Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ａｉｍｓ ｔｏ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅ ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ａｌｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ
ｇｒａｄｉｅｎｔｓ ｉｎ ａｒｉｄ ｍｏｕｎｔａｉｎｏｕｓ ｒｅｇｉｏｎｓ ａｎｄ ｅｌｕｃｉｄａｔｅ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒｓ ｔｏ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｐｏｏｌ ａｎｄ ｔｈｅ
ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｔｈｅｍ． Ｔｈｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｆｏｃｕｓｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｔｈｅ ｗｅｓｔｅｒｎ ｓｌｏｐｅ ｏｆ Ｈｅｌａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ， ｒａｎｇｉｎｇ ｆｒｏｍ １８４８ ｔｏ
２９４０ ｍｅｔｅｒｓ ｉｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ． Ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｌｅｖａｔｉｏｎｓ （１８４８—２９４０ ｍ） ｏｎ ｔｈｅ ｗｅｓｔ ｓｌｏｐｅ ｏｆ Ｈｅｌａｎ Ｍｏｕｔａｉｎ ｉｎ
Ａｕｇｕｓｔ ２０２１ ｗａｓ ｕｓｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｂｊｅｃｔ． Ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎｃｌｕｄｅｓ ｔｈｅ ｅｘａｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ，
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ， ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒ ｃｏｎｔｅｎｔ， ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒｓ ｔｏ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ，
ａｎｄ ｔｈｅ ｄｒｉｖｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ ｂｅｈｉｎｄ ｔｈｅｓｅ ｃｈａｎｇｅｓ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ
ｗｉｔｈ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ． Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｃｏｎｔｅｎｔ， ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ， ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｓｈｏｗ ａｎ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ｔｒｅｎｄ， ｗｈｉｌｅ ｐＨ ａｎｄ
ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ ｅｘｈｉｂｉｔ ａ ｄｅｃｒｅａｓｉｎｇ ｔｒｅｎｄ， ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｄｏｅｓ ｎｏｔ ｓｈｏｗ ａ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ ｃｈａｎｇｅ． Ａｌｏｎｇ ｔｈｅ
ａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｇｒａｄｉｅｎｔ， ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ， ｂａｃｔｅｒｉａ， ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ， ａｎｄ ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ
ａｃｉｄｓ （ＰＬＦＡｓ） ｉｎｉｔｉａｌｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅ ａｎｄ ｔｈｅｎ ｄｅｃｒｅａｓｅ， ｗｉｔｈ ｈｉｇｈｅｒ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡｓ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｍｉｄ⁃ａｌｔｉｔｕｄｅ
ｒａｎｇｅ （ ２１１０—２３６０ ｍ ）． Ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒ ｍｏｎｏｍｅｒｓ （ Ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｅ，
Ｇａｌａｃｔｏｓａｍｉｎｅ， Ｍｕｒａｍｉｃ ａｃｉｄ， ａｎｄ Ｍａｎｎｏｓａｍｉｎｅ） ｅｘｈｉｂｉｔ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｉｎｃｒｅａｓｅ ａｎｄ ａ ｄｅｃｒｅａｓｅ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ａｎ ｉｎｃｒｅａｓｅ，
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ， ａｌｏｎｇ ｔｈｅ ａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｇｒａｄｉｅｎｔ． Ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｓ ｔｏ ｔｈｅ ｐｅａｋｓ ｉｎ ｂｏｔｈ ｔｏｔａｌ ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒ ｃｏｎｔｅｎｔ
ａｎｄ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒ ｍｏｎｏｍｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ． Ｉｎ ｔｈｅ ｍｉｄ⁃ａｌｔｉｔｕｄｅ ｒａｎｇｅ， ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒｅｓｉｄｕｅ
ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｉｓ ｌｏｗｅｒ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｌｏｗ⁃ａｌｔｉｔｕｄｅ ｒａｎｇｅ （１８４８—１９１０ ｍ） ａｎｄ ｔｈｅ ｈｉｇｈ⁃ａｌｔｉｔｕｄｅ ｒａｎｇｅ
（２７０７—２９４０ ｍ）． Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅ， ｆｕｎｇａｌ ｒｅｓｉｄｕｅ ｃａｒｂｏｎ ｐｌａｙｓ ａ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｒｏｌｅ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｔｏ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ａｔ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｇｒａｄｉｅｎｔｓ． Ｖａｒｉａｎｃｅ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｒｅｖｅａｌ ｔｈａｔ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ＰＬＦＡｓ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｊｏｉｎｔｌｙ ｅｘｐｌａｉｎ ５５．２％ ｏｆ ｔｈｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｓｏｉｌ ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｉｔｓ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｔｏ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ．
Ａｍｏｎｇ ｔｈｅｓｅ ｆａｃｔｏｒｓ， ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｅｘｐｌａｉｎ ５２． ９％ ｏｆ ｔｈｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ， ｗｈｉｌｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡｓ ｃｏｎｔｅｎｔｓ
ｅｘｐｌａｉｎ ２６．９％ ｏｆ ｔｈｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ． Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｃｏｎｆｉｒｍｓ ｔｈａｔ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｒｅ ｔｈｅ ｐｒｉｍａｒｙ ｆａｃｔｏｒｓ
ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｉｔｓ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｔｏ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ． Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｓｈｅｄｓ ｌｉｇｈｔ ｏｎ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ⁃ｄｒｉｖｅｎ
ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｓｔｏｒａｇｅ ａｎｄ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ｗｅｓｔｅｒｎ ｓｌｏｐｅ ｏｆ Ｈｅｌａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ， ｐｒｏｖｉｄｉｎｇ ａ
ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｉｄｕｅｓ ｔｏ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｉｎ ａｒｉｄ ｍｏｕｎｔａｉｎｏｕｓ
ｒｅｇｉｏｎｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ｇｒａｄｉｅｎｔ； ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ； ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒｓ； Ｈｅｌａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ

土壤中蕴藏着大量的微生物，每立方厘米土壤微生物数量可达几百万，被誉为地球的“活皮肤” ［１］。 土壤

微生物在陆地生态系统几乎所有生物地球化学循环中发挥着关键作用，如有机物分解、养分循环和温室气体

排放等［２］。 土壤微生物群落是土壤有机碳（ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ，ＳＯＣ）转化的核心驱动力，对土壤和气候变化异

常敏感［３］，气候变暖会增加土壤有机碳矿化［４］。 土壤微生物除了能参与 ＳＯＣ 矿化外，还能在增殖—死亡过程

产生大量的微生物残体直接贡献于 ＳＯＣ，微生物残体碳可占 ＳＯＣ 总量的一半［５］，且微生物残体缓慢的周转速

率可以反映 ＳＯＣ 的动态变化［６］。 随着研究技术的发展和微生物残体标识物的应用，越来越多的学者开始关

注微生物残体在评估土壤碳库组成、质量和动态变化中扮演的角色［７］。
微生物残体作为 ＳＯＣ 的重要来源持续积聚在土壤中，在长期土壤碳动态中发挥着关键作用［８］。 因此，研

究全球变化背景下土壤微生物残体含量及影响因素对于理解 ＳＯＣ 固存和稳定性过程具有重要意义。 氨基糖

（Ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒｓ， ＡＭｓ）是微生物细胞壁的组成成分，超过 ９０％的氨基糖来源于微生物残体，而高等植物几乎不

合成氨基糖，并且在土壤中的滞留时间较长［９］。 目前土壤中能够被准确测定的氨基糖：主要来源于真菌细胞

壁的氨基葡萄糖（Ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｅ， ＧｌｕＮ）、来源于细菌细胞壁的胞壁酸（Ｍｕｒａｍｉｃ ａｃｉｄ， ＭｕｒＮ）、来源不明确的氨

基半乳糖（Ｇａｌａｃｔｏｓａｍｉｎｅ， ＧａｌＮ）和氨基甘露糖（Ｍａｎｎｏｓａｍｉｎｅ， ＭａｎＮ）。 已有研究表明 ＭｕｒＮ 和 ＧｌｕＮ 分别对

８０９２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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细菌和真菌具有高度特异性，ＧａｌＮ 和 ＭａｎＮ 是非特异性微生物标志物［１０］。 ＧｌｕＮ ／ ＭｕｒＮ 可以表征真菌和细菌

对土壤有机碳积累的相对贡献［１１］。 基于氨基糖的稳定性和异源性，因此可以作为微生物残体的标识物，以量

化微生物残体对 ＳＯＣ 积累的贡献。
山地生态系统是陆地生态系统重要的生物多样性中心和生态功能区。 近年来关于氨基糖的研究快速增

加，然而关于山地生态系统海拔梯度变化引起的氨基糖含量响应特征及其对土壤有机碳贡献变化的研究相对

不足，且得到的结论并不一致。 Ｍｏｕ［１２］等在鼎湖山的研究表明，氨基糖含量以及对 ＳＯＣ 的贡献沿海拔梯度呈

线性升高或先增高后降低的变化趋势。 Ｚｈａｎｇ［１３］等在长白山的研究发现，沿海拔梯度上升氨基糖含量变化规

律不明显。 Ｃｈｅｎ 等［１４］研究发现从中国东部的热带森林到北方森林土壤微生物残体含量显著增加，且主要受

温度和土壤总氮的影响。 Ｄｅｎｇ 等［１５］通过 ｍｅｔａ 发现微生物和土壤 Ｃ ∶Ｎ 共同调控微生物残体对 ＳＯＣ 的贡献。
Ｚｅｎｇ 等［１６］在青藏高原和神农架的研究发现，温度、土壤属性和微生物性状可能主要通过对微生物残体的调控

间接影响 ＳＯＣ 的累积。 然而，关于旱区山地不同海拔梯度土壤氨基糖的积累受哪些因素调控尚不清楚，一定

程度上限制了人们对旱区山地森林土壤微生物固碳机理的认识。
贺兰山地处我国西北干旱区，其山体高耸，地质条件和内部环境复杂多样，既有因水分条件差异造成的

东、西坡的分异，也有随温度变化的垂直地带性变化［１７］，气候和土壤在较小范围内发生显著变化，是理想的科

研实验平台［１８］。 近年来，贺兰山海拔梯度土壤微生物群落的研究受到重视，关于土壤氨基糖含量、氨基糖对

ＳＯＣ 的贡献以及影响因素未见有相关研究。 因此，本文以贺兰山西坡不同海拔梯度土壤为研究对象，以氨基

糖为指示物，探究不同海拔梯度土壤氨基糖的累积特征以及对土壤有机碳的贡献，拟解决以下科学问题：（１）
贺兰山西坡土壤氨基糖含量以及对 ＳＯＣ 的贡献率沿海拔梯度如何变化？ （２）形成该分布特征的主要驱动因

素是什么？ 本研究结果可为准确预测贺兰山微生物来源碳组分对全球气候变化的响应提供一定数据支撑，以
期为旱区山地生态系统不同海拔梯度微生物对土壤碳库的贡献研究提供理论基础和科学依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究地区与研究方法

贺兰山（３８°２７′—３９°３０′Ｎ，１０５°４１′—１０６°４１′Ｅ）位于宁夏回族自治区与内蒙古自治区交界处，银川平原和

阿拉善高原之间［１９］。 东坡为宁夏自治区管辖，与草原连接，水热条件较好；西坡为内蒙古自治区管辖，与荒漠

相连，气候寒冷干燥［２０］。 贺兰山处于典型大陆性气候范围内，具有山地气候特征。 年均气温 ８．５—９．０℃，年
均降雨量 ２００—４００ ｍｍ，年均蒸发量 ２０００ ｍｍ，贺兰山降雨量有明显的垂直分布规律［２１］，平均上升 １００ ｍ，降
雨量增加 １３．２ ｍｍ，其降水主要集中在 ６—８ 月份，占全年降水量的 ６０％—８０％［２２］。
１．２　 样地设置

２０２１ 年 ８ 月，在宁夏贺兰山西坡海拔 １８００—３０００ ｍ 之间，分别选取具有代表性的荒漠草原（ＨＭ）、灰榆

林（ＨＹ）、灌木林（ＧＭ）、油松林（ＹＳ）、山杨杜松混交林（ＨＪ）、云杉杜松混交林（ＱＨＪ）、青海云杉林（ＱＨ）、高山

草甸（ＣＤ）等 ８ 种海拔植被带，在每个植被带内按等高线设置 ６ 个标准样地作为重复，森林样地选取 ２０ ｍ×
２０ ｍ，灌木样地选取 ５ ｍ×５ ｍ，草地样地选取 １ ｍ×１ ｍ［２３］。 对植物群落进行调查，样地信息见表 １。
１．３　 土壤样品采集

２０２１ 年 ８ 月在贺兰山西坡按照海拔高度和主要植被类型采集土壤样品。 在每个标准样地采样时，去除

表面的凋落物，利用五点取样法采集表层土（０—２０ ｃｍ）并混合，随后置于提前准备的自封袋装入冰盒带回实

验室，去除土壤样品的植物根系和石块过 ２ ｍｍ 筛后分成 ２ 份，一部分自然风干，用于土壤理化性质以及氨基

糖的测定，另一部分在－８０℃下冷藏保存，用于土壤微生物 ＰＬＦＡｓ 的测定。
１．４　 数据测定

１．４．１　 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

９０９２　 ７ 期 　 　 　 赵娅茹　 等：贺兰山西坡不同海拔梯度土壤氨基糖积累特征 　
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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［２４］。

表 １　 样地基本信息表

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｐｌｏｔｓ

样地
Ｓａｍｐｌｅ ｐｌｏｔ

海拔
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ／ ｍ

经纬度
Ｌｏｎｇｔｉｔｕｄｅ ａｎｄ ｌａｎｔｉｔｕｄｅ
经度

Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ ／ （Ｅ）
纬度

Ｌａｔｉｔｕｄｅ ／ （Ｎ）

土壤质地
Ｓｏｉｌ ｔｅｘｔｕｒｅ

优势物种
Ｐｒｅｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

荒漠草原 ＨＭ １８４８ １０５°４７′１０″ ３８°４１ ３０″ 壤土
刺旋花 （ Ｃｏｎｖｏｌｖｕｌｕｓ ｔｒａｇａｃａｎｔｈｏｉｄｅｓ）、短花针茅 （ Ｓｔｉｐａ
ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ）

灰榆林 ＨＹ １９１０ １０５°４７′３６″ ３８°３９′４５″ 砂壤土
灰榆（Ｕｌｍｕｓ ｇｌａｕｃｅｓｃｅｎｓ）、单瓣黄刺玫（Ｒｏｓａ ｘａｎｔｈｉｎａ）、
阿拉善鹅观草（Ｅｌｙｍｕｓ ａｌａｓｈａｎｉｃｕｓ）

灌木林 ＧＭ ２１１０ １０５°４６′２８″ ３８°３７′５″ 壤土
蒙古 扁 桃 （ Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ ）、 短 花 针 茅 （ Ｓｔｉｐａ
ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ）

油松林 ＹＳ ２１２９ １０５°５４′３９″ ３８°５４′１６″ 壤土
油松（ Ｐｉｎｕｓ ｔａｂｕｌｉｆｏｒｍｉｓ）、杜松 （ Ｊｕｎｉｐｅｒｕｓ ｒｉｇｉｄａ）、栒子
（Ｃｏｔｏｎｅａｓｔｅｒ）、苔草（Ｃａｒｅｘ）

山杨杜松混交林 ＨＪ ２１８３ １０５°５２′３４″ ３８°５３′１０″ 壤土
杜松（Ｊｕｎｉｐｅｒｕｓ ｒｉｇｉｄａ）、灰榆（Ｕｌｍｕｓ ｇｌａｕｃｅｓｃｅｎｓ）、金露梅
（Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ｆｒｕｔｉｃｏｓａ）

云 杉 杜 松 混 交
林 ＱＨＪ ２３６０ １０５°５１′１３″ ３８°４０′８″ 砂壤土 杜松（Ｊｕｎｉｐｅｒｕｓ ｒｉｇｉｄａ）、苔草（Ｃａｒｅｘ）

青海云杉林 ＱＨ ２７０７ １０５°５０′５６″ ３８°３８′５５″ 砂壤土
青海云杉（Ｐｉｃｅａ ｃｒａｓｓｉｆｏｌｉａ）、金露梅（Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ｆｒｕｔｉｃｏｓａ）、
苔草（Ｃａｒｅｘ）

高山草甸 ＣＤ ２９４０ １０５°００′５９″ ３８°５７′２９″ 高山草甸土
召 委 陵 菜 （ Ｃｏｍａｒｕｍ ｐａｌｕｓｔｒｅ ）、 地 榆 （ Ｓａｎｇｕｉｓｏｒｂａ
ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ）、垂穗披碱草（Ｅｌｙｍｕｓ ｎｕｔａｎｓ）

　 　 ＨＭ：荒漠草原 Ｄｅｓｅｒｔ ｓｔｅｐｐｅ；ＨＹ：灰榆林 Ｕｌｍｕｓ ｇｌａｕｃｅｓｃｅｎｓ ｓｔａｎｄ；ＧＭ：灌木林 Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ ｓｔａｎｄ；ＹＳ： 油松 Ｐｉｎｕｓ ｔａｂｕｌｉｆｏｒｍｉｓ ｓｔａｎｄ；ＨＪ：

山杨杜松混交林 Ｍｉｘｅｄ ｓｔａｎｄ ｏｆ Ｐｏｐｕｌｕｓ ｄａｖｉｄｉａｎａ ａｎｄ Ｊｕｎｉｐｅｒｕｓ ｒｉｇｉｄａ；ＱＨＪ：云杉杜松混交林 Ｍｉｘｅｄ ｓｔａｎｄ ｏｆ Ｐｉｃｅａｃｒａｓｓｉｆｏｌｉａ ａｎｄ Ｊｕｎｉｐｅｒｕｓ ｒｉｇｉｄａ；ＱＨ：

青海云杉林 Ｐｉｃｅａ ｃｒａｓｓｉｆｏｌｉａ ｓｔａｎｄ；ＣＤ：高山草甸 Ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗ

１．４．２　 土壤微生物群落测定

磷脂脂肪酸常被用来用作微生物群落标记物，土壤微生物群落测定采用磷脂脂肪酸分析法，采用

Ｆｒｏｓｔｒｇａｒｄ 等［２５］和 Ｂｏｓｓｉｅ 等［２６］方法，具体操作步骤为：土壤样品经冷藏干燥处理后，称取 ８．０ ｇ 鲜土样品，按照

１：２：０．８ 的比例加入氯仿、甲醇和磷酸缓冲液提取，后在 ＳＰＥ（Ｓｏｌｉｄ⁃ｐｈａｓｅ ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ）硅胶柱上分离得到磷脂脂

肪酸。 样品经温和碱性甲醇分解形成脂肪酸甲酯（Ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｍｅｔｈｙｌ ｅｓｔｅｒｓ，ＦＡＭＥｓ）后，在己烷中溶解，以 １９：０
正十九烷酸甲酯作为内标物，用气相色谱仪（Ａｇｉｌｅｎｔ ６８９０ Ｎ）测定，结合 ＭＩＤＩ Ｓｈｅｒｌｏｃｋ 微生物鉴定系统

（Ｖｅｒｓｉｏｎ ４．５；ＭＩＤＩ Ｉｎｃ．， Ｎｅｗａｒｋ， ＤＥ）对 ＰＬＦＡｓ 进行鉴定。 表征微生物的 ＰＬＦＡｓ 标志物有：细菌（ ｉ１５：０，
ａ１５：０， ｉ１６：０，１６：１ｗ７ｃ， ｉ１７：０，ａ１７：０，１７：１ｗ８ｃ，ｃｙ１７：０，１８：１ｗ８ｃ，ｃｙ１９：０）；真菌（１８：２ｗ６ｃ，１８：１ｗ９ｃ）；放线菌

（１６：０ １０⁃ｍｅｔｈｙ１，１７：０ １０⁃ｍｅｔｈｙ１，１８：０ １０⁃ｍｅｔｈｙ１）。
１．４．３　 土壤氨基糖测定

土壤氨基糖测定采用 Ｉｎｄｏｒｆ 等［２７］ 邻苯二酚（Ｏ⁃Ｐｈｔｈａｌａｌｄｅｈｙｄｅ，ＯＰＡ）柱前衍生⁃高效液相色谱法（Ｈｉｇｈ⁃
ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｌｉｑｕｉｄ ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｇｈｙ ｍｅｔｈｏｄ，ＨＰＬＣ）。 具体操作步骤为：取 １ｇ 干土于水解中，加入 １０ ｍＬ ６ ｍｏｌ ／ Ｌ
盐酸，在烘箱中 １０５℃ 下放置 ６ ｈ 后进行水解，并使用 ＯＰＡ 衍生，使用配备十八烷基硅化硅胶凝胶柱

（Ｏｃｔａｄｅｃｙｌｓｉｌｙ，ＯＤＳ）的高效液相色谱仪分离，使用激发波长 ３３０ ｎｍ 和发射波长为 ４４５ ｎｍ 的荧光检测器检

测，采用混合氨基糖的标准溶液色谱图对氨基糖进行鉴定和定量。 根据以下公式计算真细菌残体碳［２８］：真菌

残体碳（ｍｇ ／ ｋｇ）＝ （氨基葡萄糖含量（ｍｇ ／ ｋｇ） ／氨基葡萄糖摩尔质量（１７９ ｇ ／ ｍｏｌ）－２×胞壁酸含量（ｍｇ ／ ｋｇ） ／胞壁酸

摩尔质量（２５１ ｇ ／ ｍｏｌ）×氨基葡萄糖摩尔质量（１７９ ｇ ／ ｍｏｌ）×９；细菌残体碳（ｍｇ ／ ｋｇ）＝ 胞壁酸含量（ｍｇ ／ ｋｇ）×４５。 采

用土壤细菌、真菌残体碳占 ＳＯＣ 含量的比例来表征土壤细菌、真菌残体对 ＳＯＣ 积累的贡献。
１．５　 数据分析

采用 Ｅｘｃｅｌ、ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２７ 和 Ｃａｎｏｃｏ ５ 对数据进行整理、分析和统计，利用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２２ 对数据进行

０１９２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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作图。 通过 Ｏｎｅ ｓａｍｐｌｅ Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ⁃Ｓｍｉｒｎｏｖ 检验数据正态分布，采用单因素方差分析（Ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）和最

小差异显著法（ＬＳＤ）比较各个变量分别在不同海拔之间的差异（Ｐ＜０．０５）。 采用方差分解分析（Ｖａｒｉａｎｃｅ
ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＶＰＡ）的方法分析各影响要素对土壤氨基糖含量及对其 ＳＯＣ 相对贡献。 其中土壤理化性

质（含水率、ｐＨ、ＴＮ、ＴＰ、ＳＯＣ 和 Ｃ：Ｎ）和微生物 ＰＬＦＡｓ 含量（真菌 ＰＬＦＡｓ 含量和细菌 ＰＬＦＡｓ 含量）作为自变

量，氨基糖含量及氨基糖对 ＳＯＣ 贡献率（ＧｌｕＮ、ＭｕｒＮ、ＧａｌＮ、Ｔ⁃ＡＭＳ、ＢＲ ／ ＳＯＣ、ＦＲ ／ ＳＯＣ、ＴＲ ／ ＳＯＣ）作为因变量，
相对贡献的结果采用韦恩图进行描述。 采用冗余分析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＤＡ）的方法来检验土壤理化性

质、微生物 ＰＬＦＡｓ 含量和海拔梯度对土壤氨基糖含量及其对 ＳＯＣ 贡献率的影响是否显著。 在 Ｅｘｃｅｌ 中对微生

物 ＰＬＦＡｓ 含量和氨基糖单体和总氨基糖含量进行 Ｌｏｇ 转换，ＧＰ：ＧＮ、Ｆ：Ｂ 和 ＧｌｕＮ ／ ＭｕｒＮ 为原始数据，用于分

析其沿海拔梯度上升的变化规律。

２　 结果分析

２．１　 不同海拔梯度土壤理化性质

贺兰山不同海拔梯度土壤理化性质存在显著差异（Ｐ＜０．０５，表 ２）。 随着海拔梯度的升高，土壤含水率、全
氮和有机碳整体呈现升高趋势，而容重整体表现为降低趋势；全磷没有明显的规律，在 ２１８３ ｍ 最大、１８４８ ｍ
最小；ｐＨ 整体呈现降低趋势，但土壤总体偏碱性（ｐＨ＞７），１８４８ ｍ 最小而 ２７０７ ｍ 最大；Ｃ：Ｎ 先降低后升高，在
海拔 ２１８３ ｍ 最小，在 ２９４０ ｍ 达到最大值。

表 ２　 不同海拔梯度土壤基本理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ｇｒａｄｉｅｎｔｓ

海拔
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ／ ｍ

样地
Ｓａｍｐｌｅ ｐｌｏｔ

含水率
ＳＷＣ ／ ％

容重
ＢＤ ／

（ｇ ／ ｃｍ３）

全氮
ＴＮ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

全磷
ＴＰ ／

（ｇ ／ ｋｇ）
ｐＨ 土壤有机碳

ＳＯＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ） Ｃ ∶Ｎ

１８４８ ＨＭ ０．９０±０．２８ｄ １．４５±０．１３ａ ０．６４±０．１４ｃ ０．５１±０．０６ｃ ７．９５±０．１４ａ ８．５２±１．７３ｄ １４．３３±６．０４ｂｃ

１９１０ ＨＹ １．５９±０．６２ｃｄ １．３４±０．１４ａ ０．９４±０．１６ｂｃ ０．５８±０．１５ｃ ７．７０±０．１２ａｂｃ １３．７９±１．２９ｄ １４．９８±２．９９ｂｃ

２１１０ ＧＭ ３．３０±１．６７ｃ １．１８±０．０６ｂ １．９９±１．２３ａ ０．８４±０．０４ｂ ７．４８±０．１９ｃｄ ２４．９３±７．２２ｃ １５．７０±６．１９ｂｃ

２１２９ ＹＳ ６．６０±１．１４ａ １．０３±０．１５ｃ １．５８±０．３６ａｂ ０．６０±０．１１ｃ ７．７６±０．２１ａｂ ２４．５２±２．７３ｃ １５．９１±２．９０ｂｃ

２１８３ ＨＪ ３．７３±２．０３ｂｃ １．１０±０．０７ｂｃ ２．２３±０．４７ａ １．０７±０．２４ａ ７．５６±０．１７ｂｃｄ ２６．３５±３．３６ｃ １２．１１±１．９２ｃ

２３６０ ＱＨＪ ７．０５±０．８６ａ １．０７±０．１０ｂｃ １．６７±０．３４ａ ０．５４±０．０７ｃ ７．３６±０．１５ｄ ２０．７２±２．３２ｃ １３．１１±４．１７ｂｃ

２７０７ ＱＨ ７．２３±２．５０ａ １．０２±０．１９ｃ ２．０６±０．７７ａ ０．５８±０．０９ｃ ７．３０±０．３２ｄ ３４．１５±３．５５ｂ １８．５２±６．３１ｂ

２９４０ ＣＤ ５．４８±３．８９ａｂ ０．９９±０．１９ｃ １．５８±０．２４ａｂ ０．５３±０．１２ｃ ７．３２±０．４３ｄ ４６．０４±１４．０２ａ ２９．１２±８．１１ａ

　 　 表中数据均为平均值±标准差（ｎ＝ ６）；不同小写字母表示不同海拔梯度差异性显著（Ｐ＜０．０５）；ＳＷＣ：土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ；ＢＤ：容重

Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ；ＴＮ：全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｏｕｓ；ｐＨ：酸碱度 ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｏｆ ｈｙｄｒｏｇｅｎ；Ｃ：Ｎ：土壤碳氮比 Ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒａｔｉｏ；

ＳＯＣ：土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ

２．２　 不同海拔梯度土壤微生物 ＰＬＦＡｓ 含量

研究发现贺兰山西坡微生物含量随海拔梯度不同表现出明显的变化规律（Ｐ＜０．０１，图 １）。 细菌、真菌、放
线菌、丛枝菌根真菌、革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌和微生物总 ＰＬＦＡｓ 都沿海拔梯度上升表现为先升高后降

低的趋势，在海拔 ２３６０ ｍ 含量最高，１８４８ ｍ 含量最低。 ＧＰ：ＧＮ 在 １８４８—１９１０ ｍ 表现为降低趋势，１９１０—
２９１０ ｍ 无明显变化，该比值介于 ０．３６０—０．９４０ 之间；Ｆ：Ｂ 在 １８４８—２７０７ ｍ 无明显变化，比值在 ０．２３９—０．５３５
之间，即在此海拔区间土壤微生物是以细菌为主体的群落结构，海拔 ２９４０ ｍ 处 Ｆ：Ｂ 显著增大，比值在 ０．３１１—
２．６９９ 之间，平均值为 １．３５５。
２．３　 不同海拔梯度土壤氨基糖积累特征

贺兰山西坡氨基糖单体和总氨基糖含量随海拔梯度表现出明显的变化规律（Ｐ＜０．００１，图 ２）。 沿海拔梯

度上升，ＭｕｒＮ 和 ＭａｎＮ 含量在海拔 １８４８—２３６０ ｍ 表现为降低趋势，在 ２７０７—２９４０ ｍ 表现为升高趋势；ＧｌｕＮ
以及总氨基糖含量总体呈上升趋势；ＧａｌＮ 含量在低海拔到中海拔区域略有降低，而后在高海拔处升高，无论

１１９２　 ７ 期 　 　 　 赵娅茹　 等：贺兰山西坡不同海拔梯度土壤氨基糖积累特征 　
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图 １　 不同海拔梯度土壤微生物 ＰＬＦＡｓ含量

Ｆｉｇ．１　 Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ （ＰＬＦＡｓ） ｃｏｎｔｅｎｔｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ｇｒａｄｉｅｎｔｓ

ＰＬＦＡｓ：磷脂脂肪酸 Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ；ＡＭＦ：丛枝菌根真菌 Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ；ＧＰ：革兰氏阳性菌 Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ；ＧＮ：革

兰氏阴性菌 Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ

是氨基糖单体含量还是总氨基糖含量最大值都出现在 ２９４０ ｍ；除 ＭｕｒＮ 含量最小值在 ２３６０ ｍ，其余氨基糖单

体和总氨基糖含量最小值都在 １８４８ ｍ。 ＧｌｕＮ ／ ＭｕｒＮ 沿海拔梯度上升表现为先升高后降低的变化趋势。
２．４　 不同海拔梯度土壤氨基糖对有机碳的贡献

由图 ３ 可知，沿海拔梯度上升，真菌、细菌残体碳以及总残体碳对 ＳＯＣ 的贡献率都表现为低海拔区域

（１８４８—１９１０ ｍ）高、中海拔区域（２１１０—２３６０ ｍ）和高海拔区域（２７０７—２９４０ ｍ）低的变化规律；真菌以及总残

体碳对 ＳＯＣ 的贡献率在 １９１０ ｍ 最大而 ２１１０ ｍ 最小；细菌残体碳对 ＳＯＣ 的贡献率在海拔 ２７０７ ｍ 最小。 真菌

残体碳对 ＳＯＣ 的贡献率明显高于细菌，说明真菌主导了贺兰山西坡不同海拔梯度土壤微生物残体碳对 ＳＯＣ
的贡献。
２．５　 不同海拔梯度土壤氨基糖及其对 ＳＯＣ 贡献的调控因素

方差分解结果表明（图 ４），两组解释变量总共解释了土壤氨基糖含量及氨基糖对 ＳＯＣ 贡献率变异的

５５．２％。 其中，土壤理化性质解释了变异的 ５２．９％，磷脂脂肪酸含量解释了变异的 ２６．９％，两组变量交互作用

共同解释的变异为 ２４．６％。 去除共同解释部分后，土壤理化性质净解释了变异的 ２８．３％，微生物 ＰＬＦＡｓ 含量

净解释了变异的 ２．３％。
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图 ２　 不同海拔梯度氨基糖含量

Ｆｉｇ．２　 Ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒｓ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ｇｒａｄｉｅｎｔｓ

图 ３　 不同海拔梯度氨基糖对土壤有机碳的贡献

　 Ｆｉｇ． ３ 　 Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒｓ ｔｏ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ａｔ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ｇｒａｄｉｅｎｔｓ

Ｂ⁃Ｒ ／ ＳＯＣ：细菌残体碳对土壤有机碳贡献率；Ｆ⁃Ｒ ／ ＳＯＣ：真菌残体

碳对土壤有机碳贡献率；Ｔ⁃Ｒ ／ ＳＯＣ：总残体碳对土壤有机碳贡献率

　 图 ４　 微生物 ＰＬＦＡｓ含量和土壤理化性质对土壤氨基糖的方差

分解（ＶＰＡ）

Ｆｉｇ．４　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＶＰＡ） ｏｆ ｓｏｉｌ ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒｓ

ｂｙ ＰＬＦＡｓ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

冗余分析结果表明（图 ５，表 ３，表 ４），ＲＤＡ１ 和 ＲＤＡ２ 分别解释了土壤氨基糖含量及氨基糖对 ＳＯＣ 贡献

率的 ３６．２４％和 ２２．６７％。 由图 ５，土壤容重、ｐＨ 与真菌、ＳＯＣ、海拔、ＳＷＣ 以及 ＴＮ 负相关；真菌、细菌残体碳和

总残体碳对 ＳＯＣ 的贡献率与 ｐＨ 正相关，而 ＧｌｕＮ ／ ＭｕｒＮ、全氮以及土壤含水量与真细菌残体碳和总残体碳对

ＳＯＣ 的贡献率负相关。 ＧａｌＮ、ＧｌｕＮ 及总氨基糖含量与碳氮比正相关。 由表 ３，各调控因素中解释量最大的为

ＳＯＣ，解释量最小的为 ＴＰ，ＳＯＣ、ＴＮ、ＳＷＣ、Ｃ：Ｎ、ｐＨ 以及海拔梯度（Ｐ＜０．０５）是土壤氨基糖含量及氨基糖对

ＳＯＣ 贡献率的主要调控因素。

３　 讨论

３．１　 海拔梯度对土壤微生物生物量的影响

　 　 土壤微生物的海拔分异格局是气候条件和土壤性质空间异质性共同作用的结果［２９］。 研究结果显示，沿
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图 ５　 土壤氨基糖与土壤理化性质和微生物 ＰＬＦＡｓ含量的冗余分析

Ｆｉｇ．５　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒｓ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡｓ ｃｏｎｔｅｎｔｓ

Ｔ⁃ＡＭＳ：总氨基糖 Ｔｏｔａｌ Ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒｓ；Ｆｕｎｇｉ：真菌 ＰＬＦＡｓ 含量；Ｂａｃｔｅｒｉａ：细菌 ＰＬＦＡｓ 含量；ＭｕｒＮ：胞壁酸；ＧａｌＮ：氨基半乳糖；ＧｌｕＮ：氨基葡萄

糖；ＭａｎＮ：氨基甘露糖；ＧｌｕＮ ／ ＭｕｒＮ：氨基葡萄糖含量与胞壁酸含量之比

海拔梯度上升，微生物各类群 ＰＬＦＡｓ 含量呈现先增加后减少的变化趋势，在海拔 ２３６０ ｍ 高于其他海拔，这一

结果与马进鹏等［３０］在贺兰山东坡研究土壤微生物各类群 ＰＬＦＡｓ 含量沿海拔梯度变化的趋势相同。 曹丽花

等［３１］在色季拉山研究不同海拔梯度土壤微生物各类群 ＰＬＦＡｓ 含量发现，随海拔上升细菌和放线菌无明显变

化规律而真菌 ＰＬＦＡｓ 含量增加［３１］，可见不同海拔区域微生物 ＰＬＦＡｓ 含量的变化规律并不完全相同。 学术界

普遍认为植物多样性沿海拔梯度上升呈现典型的单调递减［３２—３４］ 或者中海拔区域高的单峰曲线变化规

律［３５—３７］，贺兰山 ２３６０ ｍ 分布着云杉杜松混交林，林下物种相对丰富（表 １），丰富的凋落物和植物光合碳输入

刺激微生物增殖与周转过程，导致该海拔土壤具有更多的微生物［３８］。 荒漠草原（１８４８ ｍ）凋落物相对较少，凋
落物的转化效率和土壤碳输入量较低，导致营养状况低（ＴＮ 和 ＳＯＣ 较低），由于缺乏能源物质，微生物数量少

且活性较低［３９］。 因此，高海拔处微生物各类群以及总 ＰＬＦＡｓ 含量都略有下降，可能是因为随着海拔梯度的升

高温度降低，尽管高海拔地区的低温可能有利于养分积累，但其矿化的限制也会抑制养分可用性和微生物

积累［４０］。

表 ３　 土壤理化性质和微生物 ＰＬＦＡｓ含量对土壤氨基糖的解释量和显著性检验结果

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｉｎｔｅｒｐｒｅｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｔｅｓｔｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡｓ ｃｏｎｔｅｎｔｓ

影响因子
Ｉｍｐａｃｔ ｆａｃｔｏｒｓ

解释量 ／ ％
Ｉｎｔｅｒｐｒｅｔａｔｉｏｎ Ｆ Ｐ 影响因子

Ｉｍｐａｃｔ ｆａｃｔｏｒｓ
解释量 ／ ％
Ｉｎｔｅｒｐｒｅｔａｔｉｏｎ Ｆ Ｐ

土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ２８．７ １８．５ ０．００２ 真菌生物量 Ｆｕｎｇｉ ＰＬＦＡｓ ｃｏｎｔｅｎｔ １．９ ２．０ ０．１０８

全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ １５．４ ７．６ ０．００４ 海拔 Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ １．４ １．５ ０．１６８

土壤含水率 Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ６．４ ５．０ ０．０１０ 细菌生物量 Ｂａｃｔｅｒｉａ ＰＬＦＡｓ ｃｏｎｔｅｎｔ １．６ １．７ ０．１５８

碳氮比 Ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒａｔｉｏ ３．５ ４．６ ０．０１２ 容重 Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ ０．９ １．０ ０．３０２

酸碱度 Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｏｆ ｈｙｄｒｏｇｅｎ ４．３ ４．３ ０．０３８ 全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｏｕｓ ０．５ ０．５ ０．５７８

４１９２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

　 　 一般认为 Ｆ：Ｂ 可判断土壤生态系统稳定性［４１］和两种类群的相对丰富程度［４２］，比值越高说明生态系统越

稳定［２２］。 本研究中，Ｆ：Ｂ 在 ２９４０ ｍ 最大，１８１０—２７０７ ｍ 比值小且无明显差异，可能是因为 ２９４０ ｍ 土壤具有

较低的 ｐＨ 和最大的 Ｃ：Ｎ（表 ２），真菌倾向于利用低 ｐＨ 和高 Ｃ：Ｎ 的难分解底物，而细菌相反［４３—４４］，因此导致

真菌含量高于细菌含量。 土壤养分与微生物群落显著相关［４５］，有研究表明，ＧＰ：ＧＮ 可作为土壤有机碳有效

性的指示因子，ＧＰ：ＧＮ 比值越小，则该土壤环境营养越丰富［４５］，ＧＮ 倾向于使用相对不稳定的植物来源碳，而
ＧＰ 倾向使用更顽固的土壤有机质来源碳［４６］；ＧＰ 的比例高则表明资源可用性低［４７］。 在本研究中，该比值在

１８４８ ｍ 最大，１９１０—２９４０ ｍ 比值小且无明显差异，荒漠草原微生物含量低是由于植物物种单一、植被覆盖度

低、枯落物输入量少，土壤环境较为贫瘠，因此微生物可利用的养分含量低且微生物生长受到抑制［１８］。 另外，
荒漠草原含水量低，低含水量也会限制微生物生长［４８］。

表 ４　 土壤氨基糖与土壤理化性质和微生物 ＰＬＦＡｓ含量的冗余分析结果

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒｓ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡｓ ｃｏｎｔｅｎｔｓ

参数
Ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

第Ⅰ轴
Ａｘｉｓ １

第Ⅱ轴
Ａｘｉｓ ２

第Ⅲ轴
Ａｘｉｓ ３

第Ⅳ轴
Ａｘｉｓ ４

特征值 Ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅｓ ０．３６ ０．２３ ０．０５ ０．０１

累积解释差异 Ｅｘｐｌａｉｎｅｄ ｖａｒｉａｔｉｏｎ （ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ） ３６．２４ ５８．９１ ６３．９８ ６４．５８

相关系数 Ｐｓｅｕｄｏ⁃ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ０．８１ ０．８５ ０．７４ ０．５６

解释拟合变化 Ｅｘｐｌａｉｎｅｄ ｆｉｔｔｅｄ ｖａｒｉａｔｉｏｎ （ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ） ５５．９５ ９０．９５ ９８．７９ ９９．７１

３．２　 海拔梯度对土壤氨基糖累积特征的影响

四种氨基糖单体和总氨基糖含量在贺兰山西坡的累积特征受到海拔梯度的显著影响，随海拔梯度上升，
ＧｌｕＮ 和 ＧａｌＮ 表现为上升趋势，而 ＭｕｒＮ 和 ＭａｎＮ 为先降低后增加的变化趋势（图 ２），表明不同来源的氨基糖

对海拔梯度上升的响应存在显著差异。 土壤氨基糖和 ＳＯＣ 含量随海拔梯度升高增加（图 ２，表 ２），说明高海

拔地区土壤能积累更多的氨基糖。 凋落物降解过程中会产生大量的可溶性有机碳，有利于微生物周转过程中

氨基糖的积累［４９］。 Ｃｈｅｎ 等［１４］发现森林 ＳＯＣ 与微生物残体碳呈显著正相关。 贺兰山西坡 ２９４０ ｍ 分布着高

山草甸，其中 ＳＯＣ 含量较高，微生物能快速同化 ＳＯＣ 并形成残体积累在土壤中，因此具有较高的氨基糖含

量［５０］。 而其他海拔梯度 ＳＯＣ 含量相对较少，因此土壤氨基糖含量偏低。
ＧｌｕＮ ／ ＭｕｒＮ 可以在一定程度上反映真菌和细菌在土壤有机碳积累过程的相对贡献［４４， ５１］，比值越大表明

真菌残体对 ＳＯＣ 积累的贡献提高，该比值随海拔梯度上升先增大，在 ２７０７ ｍ 达到最大值而后减小，说明

１８４８—２７０７ ｍ 真菌残体碳对 ＳＯＣ 的贡献大于细菌残体碳，在 ２９４０ ｍ 细菌残体的贡献增加。 由于 ＧｌｕＮ 的化

学稳定性和 ＭｕｒＮ 的快速周转使得 ＧｌｕＮ 含量始终较高，而高海拔处低温和潮湿的水热条件以及 ｐＨ 的降低促

进了微生物残体积累［１６］，因此 ＭｕｒＮ 含量增加导致 ＧｌｕＮ ／ ＭｕｒＮ 减小。 此外，细菌残体碳对 ＳＯＣ 贡献率始终

维持在一个较低的水平，且真菌残体碳对 ＳＯＣ 的贡献率始终高于细菌残体碳（图 ３），表明贺兰山西坡不同海

拔梯度土壤中真菌残体碳在 ＳＯＣ 的积累中具有主导作用［５２］，这与 Ｌｉａｎｇ 等在温带农田、草地以及森林生态系

统得到的结论相吻合［８］。 姚宏佳等［５３］在黄土高原的研究发现农田细菌残体含量高于真菌残体碳，草地细菌

残体含量低于真菌残体碳，说明不同地区微生物残体对 ＳＯＣ 贡献的主导类群不同。
３．３　 真菌和细菌对土壤有机碳累积的贡献

ＳＯＣ 主要有两个累积途径：植物碳收入（凋落物与根系分泌物）和微生物代谢产物及微生物残体［３８］。 由

图 ３ 可知，低海拔和高海拔区域真菌和细菌残体碳对 ＳＯＣ 的贡献高于中海拔地区，这与 Ｙａｎｇ 等在武夷山得

到的结果一致［５４］，说明在中海拔区域植物来源碳占据 ＳＯＣ 的大部分。 贺兰山中海拔地区分布着以油松、云
杉、杜松为优势物种的针叶林或山杨和杜松为优势物种的针阔混交林，凋落物中含有木质素、单宁等顽固的化

学组分难以被微生物利用，因此导致土壤中植物来源碳大于微生物来源碳［５５—５６］，但中海拔良好的水热条件促

进微生物代谢与积累，导致中海拔区域具有较高的微生物含量［３０］。 本研究推测植物来源碳大于微生物来源

５１９２　 ７ 期 　 　 　 赵娅茹　 等：贺兰山西坡不同海拔梯度土壤氨基糖积累特征 　
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碳，今后应采用木质素作为植物来源碳指示物，对其进行更加科学合理的解释［５７］。 同时，不同海拔梯度下气

候差异也是导致氨基糖含量产生差异的原因，氨基糖比有机碳更易受到水热条件变化的影响［５８］，Ｓｈａｏ 等［５８］

在半干旱草地模拟气候变化实验的结果显示，总氨基糖和氨基葡萄糖含量均随降水的增加而显著增加，随温

度的升高而降低，而降水增加和变暖均不影响胞壁酸含量。 Ｚｅｎｇ 等［１６］在青藏高原和神农架的研究表明温度

随海拔梯度增加而降低，真菌与细菌来源氨基糖含量随着温度的上升而降低，随土壤水分的减少而降低，说明

土壤水分和温度对土壤氨基糖产生影响，不同地区真菌和细菌来源的氨基糖对水分和温度的变化响应不同。
本研究中，土壤含水率随海拔上升而增加（表 ２），温度随海拔梯度上升而降低［４］，这可能是各个氨基糖单体和

总氨基糖总体呈现出升高趋势的原因之一。
真菌主导了贺兰山西坡微生物残体碳对 ＳＯＣ 的贡献（图 ３），这可能是因为真菌残体与细菌残体化学稳

定性不同，真菌残体会与土壤团聚体和矿物结合获得物理保护而具有更大的稳定性［５９］，因此真菌残体更易在

土壤中积累。 有研究显示，贺兰山土壤环境受 Ｎ 和 Ｐ 元素的限制［６０］，细菌残体会优先降解满足 Ｎ 限制土壤

中微生物生长的需求［６１］，不利于细菌残体碳对 ＳＯＣ 的贡献。 冗余分析结果表明，ＳＯＣ、ＴＮ、ＳＷＣ 等对氨基糖

含量及其对 ＳＯＣ 的贡献率解释量更大（表 ３），说明土壤理化性质是调控氨基糖积累的主要因素，且 ＶＰＡ 分析

表明土壤理化性质（５２．９％）相比微生物 ＰＬＦＡｓ 含量（２６．９％）和它们之间的交互作用（２４．６％）对氨基糖含量

及其对 ＳＯＣ 的贡献率更大。 Ｚｈａｎｇ 等［１３］在长白山研究发现土壤 ｐＨ 和 Ｃ：Ｎ 是微生物残体分布格局的最重要

驱动因素。 杨家明等［６２］在高寒草甸的研究显示土壤 ｐＨ、ＴＮ 和 ＳＯＣ 是细菌和真菌残体碳及微生物残体碳的

主要影响因子。 张世良等［６３］在马尾松纯林和马尾松木荷混交林研究发现 ＴＮ 和凋落物 Ｃ：Ｎ 是影响土壤氨基

糖变化的主要因素。 因此，不同地区土壤氨基糖含量的影响因素会产生差异。 以往的诸多研究都表明虽然微

生物 ＰＬＦＡｓ 含量为瞬时指标，但是在一定程度上与死亡残体的累积量成正比［５４］。 而本研究表明土壤氨基糖

的积累与微生物 ＰＬＦＡｓ 含量并未完全耦合，土壤理化性质是主要影响因素，这与牟之建等［１２］ 在鼎湖山、王全

成等［６４］在亚热带森林以及 Ｍａ 等［６５］在半干旱草原上得到的结论一致。

４　 结论

本研究发现，贺兰山西坡海拔梯度对土壤微生物群落结构和土壤氨基糖的积累产生显著影响，微生物

ＰＬＦＡｓ 含量表现为中海拔区域高、低海拔区域和高海拔区域低。 高海拔区域土壤能积累更多的氨基糖，氨基

糖单体和总氨基糖含量表现为高海拔区域高，低海拔区域和中海拔区域低。 在不同海拔梯度上，与细菌残体

碳相比，真菌残体碳占 ＳＯＣ 比例更高，表明在贺兰山西坡不同海拔梯度真菌残体碳对 ＳＯＣ 贡献率占据主导地

位。 海拔梯度通过改变土壤理化性质，间接影响氨基糖在土壤中的积累，土壤理化性质相比微生物 ＰＬＦＡｓ 含

量对氨基糖在土壤中积累的影响更为重要。 因此，在研究微生物驱动 ＳＯＣ 存储与转化机制过程中，不能将氨

基糖积累的差异单一归因于微生物含量的变化。
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