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摘要:为探究不同海拔高度土壤微生物的分布特征,以西藏东南部色季拉山为研究区,以不同海拔高度

(4606,4110,4000,3900,3440m)土壤为研究对象,分析0—5,5—10cm2个层次土壤可培养微生物数

量分布特征,并采用高通量测序技术分析了真菌群落组成的丰富度和多样性,探讨了真菌群落组成的主要

影响因素。结果表明,供试区土壤可培养微生物数量表现为细菌>放线菌>真菌,真菌数量与海拔高度显

著相关,而细菌和放线菌数量随海拔高度无明显变化规律;5个海拔高度下共检测到真菌4个门、18个纲、

47个目、74个科、93个属;在门水平上优势真菌为担子菌门(Basidiomycota)和子囊菌门(Ascomycota),纲

分类水平上担子菌门下的伞菌纲(Agaricomycetes)相对丰度最高。Alpha多样性分析表明,低海拔区川滇

高山栎林和高海拔区高寒草地土壤真菌丰度和多样性均较高,海拔3900~4110m的中部海拔区的雪山

杜鹃和急尖长苞冷杉林土壤则较低;冗余分析发现,在门和纲分类水平上,土壤有机碳和全氮含量是真菌

群落差异的主要影响因素,海拔高度的影响相对较小。研究结果表明,微生物在不同海拔高度上的分布可

能主要取决于土壤性质和植被类型。
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Abstract:Inordertoelucidatethedistributioncharacteristicsofsoilmicroorganismsatdifferentaltitudes,

weselectedSejilamountainasamodelarea,atypicalforestecologicalareainsoutheasternTibet.Inthis
studyweinvestigatedthecultivablemicroorganismsandtherichnessoffungalcommunitycompositionand
relativeabundancesalonganaltitudegradient(approximately3400~4600m)inSejilamountain.The
amountofsoilcultivablemicroorganismsinthe0—5and5—10cmlayershowedthefollowingrankorder:

bacteria>actinomycetes>fungi,andthenumberoffungiwassignificantlycorrelatedwithaltitude,whilethe
numberofbacteriaandactinomyceteshadnoobviouschangewithaltitude.Thehigh-throughputsequencing
resultsshowedthattherewere4phyla,18classes,47orders,74families,and93generaoffungidetected.
BasidiomycotaandAscomycotawerepredominantfungalatthephylumlevel,andAgaricomyceteshadthe
highestrelativeabundanceattheclasseslevel.Alphadiversityanalysisshowedthatthesoilfungalabundance
anddiversityoftheQuercusaquifolioidesforestinloweraltitudeandthealpinegrasslandinthehigher
altitudeareawerehigher,whiletheRhododendronaganiphumandAbiesgeorgeivar.smithiiforestinthe
middlealtitude(3900~4110m)waslower.Theredundancyanalysisfoundthat,atthephylumandclass
classificationlevel,thefungalcommunitywasmainlycausedbysoilorganiccarbonandtotalnitrogen



contents,whiletheinfluenceofaltitudewasrelativelysmall.Theresultssuggestthatthedistributionof
microorganismsatdifferentelevationsmaymainlydependonsoilpropertiesandvegetationtype.
Keywords:Sejilamountain;altitude;vegetationtypes;soilmicroorganism;fungi

  微生物是土壤生态系统物质转化的关键驱动者,
推动着从局部到全球尺度的生物地球化学过程,在土

壤有机质周转[1]、氮、磷等养分转化[2]、土壤结构体形

成等方面发挥着重要作用。但由于微生物对气候、土
壤、植被[3]、土地利用方式[4]等条件比较敏感,从而使

其具有高度的空间异质性。科学阐明土壤微生物的

分布特征有利于揭示土壤生态物质过程和关键机制,
故广大学者对微生物的研究涉及全球尺度[5]、流域和

区域生态系统尺度[6-7],旨在分析土壤微生物分布及

关键影响因素。真菌是土壤微生物的重要组成部分,
虽然在生态系统中其丰度低于细菌,但其对枯落物中

顽固态木质素和纤维素的降解能力更强[8],对植物残

体的分解可能具有更为重要的意义[9],并可能是向细

菌提供底物的关键[10],从而直接影响细菌群落的构

成和数量。因此,开展土壤真菌类群构成空间分布及

主要影响因素研究对于揭示土壤细菌/真菌比及土壤

顽固态物质的分解转化具有重要科学意义。
在区域空间尺度上,山地生态系统由于在小的纬

度和地理距离空间上的海拔高度差异,引起强烈的气

候和生物条件变化,被认为是研究土壤微生物对环境

变化响应的天然实验室[11],得到广大学者的重视和

研究。但在不同山体系统,受山体海拔跨度、植被和

土壤类型差异的影响,使土壤微生物的空间分布具有

较强的复杂性,如土壤微生物生物量呈现出随海拔高

度的升 高 而 加 大[12],或 先 增 加 后 减 少 的 变 化 趋

势[13]。山地是西藏高原最重要的陆地生态系统,尤
其在藏东南高山峡谷区,山体垂直海拔跨度大,成为

研究气候变化、植被分布、土壤特性变异的典型区。
然而,目前关于西藏高原山地土壤微生物的研究主要

集中在高寒草地生态系统[14-15],而针对高原山地森林

生态系统土壤微生物的研究基础还非常薄弱,不利于

理解森林土壤枯落物分解及碳氮等物质循环的微生

物机制。为阐明西藏高原森林生态系统不同海拔高

度和植被类型下土壤微生物的分布特征,以西藏东南

部色季拉山为研究区,分析了不同海拔高度土壤可培

养微生物数量及不同分类水平下真菌群落组成,以期

为色季拉山土壤生态系统土壤物质循环的微生物学

机制提供理论指导。

1 材料与方法
1.1 研究区概况

色季拉山(29°25'—29°57'N,94°25'—94°45'E)
位于西藏东南部林芝市境内,属念青唐古拉山向南延

伸的余脉,属于典型的高山峡谷地貌,是西藏主要的

林区之一,具有林密、生物量高、人为扰动少等特点。
垂直海拔跨度大(2200~5200m),植被、土壤、气候

垂直分异规律,海拔从高到低主要分布高寒草地、亚
高山—高山冷湿灌丛草甸、亚高山寒温带冷暗针叶

林、山地温带凉润暗针叶林、山地暖温带湿润针阔混

交林带等。土壤以山地棕壤和山地酸性棕壤为主,呈
中性到强酸性,以酸性和强酸性为主[16]。

1.2 土壤样品采集与制备

选择色季拉山山口至鲁朗段,按照海拔高度和主

要植被类型(表1),分别选择海拔4606m的高寒草

地、海拔4110m的雪山杜鹃(Rhododendronagan-
niphum)林、海拔4000m和3900m的急尖长苞冷

杉林(Abiesgeorgeivar.smithii)及海拔3440m区

的川滇高山栎(Quercusaquifolioides)林为研究对

象。在每个样区内,分别选择地势、土壤、植被等基本

条件相对一致的样区3个,作为该海拔高度下的3个

重复。在每个样区内,随机选择3个采样点,每个样

点分别采集0—5,5—10cm土层的土壤样品,并按照

对应层次混为1个土样,每个海拔高度共采集3个

0—5,5—10cm的土壤样品,5个海拔高度共采集30
个土壤样品。将采集的土壤样品立即放入冷藏箱内

带回实验室,室内经过简单去杂处理后,一部分放置

于-80℃冰箱用于土壤微生物DNA提取,测定真菌

多样性;另一部分新鲜土用来测定可培养微生物,其
余一部分风干用于测定土壤的理化性质。在进行土

壤真菌高通量分析时,一个样品失败,故共有29个样

品,分别用X1、X2、…、X29等编号表示。
表1 样点位置

样点

编号
经度 纬度 海拔/m 主要植被

M 94°39'12.73″ 29°36'45.51″ 4606 高寒草地

N 94°42'40.53″ 29°39'12.63″ 4110 雪山杜鹃

P 94°42'44.62″ 29°39'08.78″ 4000 急尖长苞冷杉

Y 94°42'50.78″ 29°39'05.26″ 3900 急尖长苞冷杉

Z 94°42'52.85″ 29°43'04.72″ 3440 川滇高山栎

1.3 土壤理化性质的测定

土壤全氮、有机碳和含水量测定参照鲍士旦[17]

的方法进行。土壤全氮采用半微量凯氏法进行测定,
即称取0.5g过0.25mm筛的土壤样品,加入催化剂

和12mL浓硫酸,在420℃下消煮1h,然后采用定

氮仪(UDK149型,意大利 VELP公司)进行碱解蒸

馏3min,蒸馏硼酸吸收液采用0.01mol/LHCl滴
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定,根据与空白消耗盐酸的量计算土壤样品的氮含

量;土壤有机碳采用重铬酸钾—浓 H2SO4外加热法

测定,含水量采用烘干法进行。

1.4 土壤可培养微生物测定

土壤可培养微生物采用平板培养计数法进行测

定[18]。土壤细菌采用牛肉膏蛋白胨培养基培养;真菌

采用马丁氏培养基,临用时每100mL培养基加1%链霉

素液0.3mL培养;用改良高氏1号培养基,临用时在已

融化的每300mL培养基中加3%重铬酸钾1mL培养

放线菌,在23℃恒温培养、计数、镜检鉴定类别。

1.5 土壤真菌多样性及群落组成测定

土壤真菌由上海美吉生物医药科技有限公司进行

DNA提取和测序分析,测序类型为真菌18S,Illumina
MiseqPe250测序平台。参照Schloss等[19]的方法对获

得的原始序列进行质量控制和过滤,得到优化序列。
在97%序列相似性基础上将优化序列划分为可操作

分类单元(OTU)。在OTU水平上计算丰富度指数

(Chao1和 Ace)和多样性指数(Shannon和Simp-
son)。对比UNITE(Release7.0http://unite.ut.ee/

index.php)数据库,使用BLAST对97%相似水平的

OTU代表序列进行注释,并在门和纲分类水平上统

计群落组成。

1.6 数据处理

数据采用Excel2013处理,作图采用Origin9.0
软件进行,主要环境因子与真菌相对丰度之间的冗余

分析采用Canoco5软件进行。

2 结果与分析
2.1 不同海拔高度土壤可培养微生物分布特征

土壤可培养主要微生物构成和数量见图1。色

季拉山不同海拔高度主要微生物种群数量分布表现

为细菌>放线菌>真菌,0—5cm土层平均值分别为

15.86×106,191.65×103,538.51cuf/g,5—10cm土

层上分别为17.22×106,59.62×103,278.71cuf/g。
在海拔高度样点,土壤放线菌和真菌数量均表现为

0—5cm>5—10cm,即表层土壤含有更为丰富的放

线菌和真菌,细菌数量除海拔4000m和3440m样

区外,其他3个海拔高度样区上均表现为0—5cm>
5—10cm。在供试海拔高度上,土壤可培养真菌数

量随海拔高度的增加而降低,尤其表现在0—5cm层

次上,二者之间呈显著幂函数关系(R=0.9268,p=
0.0235),5—10cm 层次上二者之间亦呈幂函数关

系,但这种趋势未达到显著水平(R=0.8334,p=
0.0795),可培养细菌和放线菌数量则并未随海拔高

度呈现规律性变化。细菌、真菌和放线菌数量均在低

海拔处的川滇高山栎林含量最高,即具有丰富的微

生物含量,这可能与该区域植被为阔叶林具有丰富

的枯落物和有机物质含量及较高的年均气温有关。
将供试植被分为高寒草地、阔叶林和针叶林3种类型

进行比较,0—5,5—10cm层次土壤细菌和放线菌数

量均表现为阔叶林>高寒草地>针叶林,这表明表

层土壤可培养细菌和放线菌数量可能主要受植被

类型和土壤条件的影响。

图1 不同海拔高度土壤微生物数量分布特征

2.2 不同海拔高度土壤真菌分布特征

2.2.1 土壤真菌高通量测序结果 稀疏曲线(rare-
factioncurve)可以评判每个样本的当前测序深度是

否足以反映该群落样本所包含的微生物多样性,是从

每个样本中随机抽取一定数量的序列,预测样本在一

系列给定的测序深度下,所可能包含的物种总数及其

中每个物种的相对丰度。由图2可知,在刚开始测定

时,随测序数量增加测得的物种数量也在增加,也就

是说OTU的数量在增加,但是随着测序序列数增加

而物种数量表现出逐渐平展,稀疏曲线逐渐变平缓,
表明本次取样充分合理,测序深度接近饱和状态,测
序结果覆盖度较高,试验结果可以较好地反映土壤样

品的真菌群落结构和多样性。
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图2 土壤样品真菌稀疏曲线

2.2.2 土壤真菌Alpha多样性 5个海拔土壤共获

得346963条基因序列数(表2)。在0—5,5—10cm
层次上各获得165917,181046条,其中除Z样区

外,其他各样点在2个供试层次上均表现为0—5cm<
5—10cm。在不同海拔高度上所获得基因序列数在

0—5cm层次表现为Z>M>Y>N>P,5—10cm层

次表现为Z>M>P>Y>N。从植被类型上看,0—5
cm层次土壤所获基因序列数表现为川滇高山栎林最

多,其次为高海拔区的高寒草地,而在中海拔区的针

叶林土壤最少,在5—10cm层次上,以川滇高山栎林

最多,而以雪山杜鹃林最少。
表2 真菌测序量及多样性指数

样品
有效

序列/条

多样性指数

OTU Chao1指数 香浓指数 辛普森指数

M1 33457 662 141 5.17 0.96

M2 37509 578 118 4.38 0.92

N1 30623 469 103 3.55 0.84

N2 32941 447 90 3.16 0.77

P1 30557 283 55 3.40 0.88

P2 36517 403 81 3.32 0.87

Y1 31533 519 102 4.06 0.91

Y2 35289 533 99 3.62 0.86

Z1 39747 859 183 4.84 0.92

Z2 38790 801 163 4.42 0.92

  注:样品编号后的1和2分别表示0—5,5—10cm土层。

  Chao1指数越大,表明群落的丰富度越高,由表

2可知,除P样点外,其他各样点的Chao1指数均表

现为0—5cm>5—10cm,即表层土壤的真菌群落丰

富度更高。在供试海拔高度上,P1样点Chao1指数

最低,低海拔区的川滇高山栎林和高海拔区的高寒草

地具有高的真菌群落丰富度。香浓指数(Shannon)
和辛普森指数(Simpson)主要表征微生物群落的多

样性,供试各样点0—5,5—10cm层次上,土壤真菌

群落的多样性均表现为0—5cm>5—10cm,即表层

土壤具有更高的真菌群落多样性。不同海拔高度上,

0—5cm 层 次 土 壤 真 菌 群 落 多 样 性 表 现 为 M>
Z>Y>N>P,即同样表现为高海拔区高寒草地和低

海拔区的川滇高山栎林具有更高的真菌多样性,而海

拔3900m急尖长苞冷杉林样点和海拔4110m雪

山杜鹃林样点处于较低水平,这可能是与该样点土壤

及枯落物营养物质含量及比例有关。

2.2.3 不同海拔高度土壤真菌群落组成分析 不同

海拔高度0—5,5—10cm土层土壤共检测到4个真

菌门,18个真菌纲,47个真菌目,74个真菌科和93
个真菌属。检测到的4个真菌门(图3)分别为担子

菌门(Basidiomycota)、子囊菌门(Ascomycota)、壶菌

门(Chytridiomycota)和隐真菌门(Cryptomycota),
其中以担子菌门和子囊菌门为优势菌门,0—5cm
土层上,担子菌在真菌门中的相对丰度为47.71%~
91.05%,5—10cm土层为0.67%~91.32%,且在2
个供试层次上相对丰度表现为0—5cm(66.32%)>
5—10cm(43.95%)。子囊菌门相对丰度在0—5cm
土层上分布为3.58%~39.16%,5—10cm土层上为

8.68%~99.33%,2个层次上表现为0—5cm<5~
10cm。壶菌门和隐真菌门在真菌门中占比较小,

0—5,5—10cm土层上壶菌门占比分别为13.34%和

1.66%,隐真菌门占比最小,0—5cm 土层上仅高寒

草地样区(4.38%)、杜鹃林样区(0.17%)和高山栎样

区(0.43%)存在,5—10cm土层仅在高山栎样区检

测出,为4.79%。但相同层次不同样区土壤微生物的

空间变异性大,0—5cm土层担子菌门、子囊菌门、壶
菌门和隐真菌门变异系数分别为91.52%,113.76%,

262.87%和320.32%,5—10cm土层上分别为230.50%,

233.78%,259.63%和360.56%,即色季拉山研究区

土壤真菌门具有高度的空间异质性,且空间变异性表

现为5—10cm>0—5cm,可能是由于次表层土壤性

质差异所引起的。
从不同海拔高度上分布的主要植被类型来看,供

试5个样点0—5,5—10cm土层土壤担子菌门表现

出相似的变化规律,即海拔3900,4000m的针叶林

担子菌门相对丰度低于阔叶的杜鹃林和高山栎林。
在海拔高度上,子囊菌门相对丰度未表现出明显的变

化规律,但从植被类型来看,供试各土层均表现为针

叶林>阔叶林,0—5cm土层相对丰度分别为21.37%和

12.18%,5—10cm土层上分别为83.12%和24.26%。
壶菌门在0—5cm土层上亦表现为针叶林>阔叶林,
均值分别为28.02%和1.07%,5—10cm土层相对丰

度均较低。由此可知,由海拔高度决定的植被类型可

能是引起真菌分布差异的主要因素。
在纲分类水平上,共检测到真菌纲18个(图3),

其中子囊菌门(Ascomycota)下10个纲,担子菌门

(Basidiomycota)下6个纲,壶菌门下仅检测到1个

纲(壶菌纲Chytridiomycetes),隐真菌纲下检测到1
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个未知真菌纲(Cryptomycota_unidentified)。在所

有真菌纲中,以担子菌门下的伞菌纲(Agaricomyce-
tes)相对丰度最高,在子囊菌门中,以未知菌纲(As-
comucota_unidentified)、粪 壳 菌 纲(Sordariomyce-
tes)和散囊菌纲(Eurotiomycetes)为主。在纲分类水

平上,2个土层真菌相对丰度均超过1.0%的有6个,
其中伞菌纲、壶菌纲表现为0—5cm>5—10cm,伞
菌纲平均相对丰度分别为60.69%和41.74%,壶菌纲

2个层次上分别为13.41%和1.56%。子囊菌未知菌

纲、粪壳菌纲、散囊菌纲和酵母菌纲均表现为0—5
cm<5—10cm。以不同海拔高度不同植被类型来

看,相对丰度最高的伞菌纲在供试2个层次上均表现

为阔叶林>草地>针叶林,0—5cm层次上相对丰度

分别为81.87%,49.64%和45.04%,5—10cm 层次

上分别为71.41%,32.21%和16.84%。
在目分类水平上(图4),共检测到47个真菌目,其

中担子菌门和子囊菌门下的目均为20个,壶菌门下

的目为6个,隐真菌门仅有1个目(cryptomycota_uniden-
tified)。相对丰度最高的前5个分别为伞菌目(Agari-
cales)、古根菌目(Archaeorhizomycetales)、红菇目(Rus-
sulales)、肉座菌目(Hypocreales)和蜡壳耳目(Sebacina-
les)。在供试2个土壤层次上,伞菌目含量表现为0—5
cm>5—10cm,相对丰度分别为41.56%和31.73%,其中

在雪山杜鹃样区相对丰度最高,2个供试层次上平均为

89.91%和89.56%。不同植被类型伞菌目相对丰度表现

为阔叶林>高寒草地>针叶林。古根菌目在2个供试

层次上则表现相反的变化规律,即0—5cm<5—10
cm,相对丰度分别为4.75%和14.31%。 图3 门和纲水平下真菌群落相对丰度

图4 目和科水平下真菌群落相对丰度

  在科分类水平上共检测到74个真菌科(图4),

其中担子菌门下30个,子囊菌门下34个,壶菌门下

9个,隐真菌门下1个。相对丰度最高的5个优势科

分别为口蘑科(Tricholomataceae)、古根菌科(Ar-
chaeorhizomycetaceae)、蜡伞科(Hygrophoraceae)、

红蘑科(Russulaceae)和丝盖伞科(Inocybaceae)。但
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不同优势真菌科空间分布存在高度差异,口蘑科主要

分布在雪山杜鹃样区,其次为川滇高山栎样区,其他

样区含量很少或未发现。在属(Genus)分类水平下,
共检测到真菌属93个,其中子囊菌门检测到41个属,
担子菌门下39个属,壶门菌门下11个属,隐真菌门下2
个属。相对丰度最高的前5个优势属分别为古根菌属

(Archaeorhizomyces),口蘑科下的未知菌属(Richolo-
mataceae_unidentified)、蜡伞属(Hygrophorus)、丝盖伞

属(Inocybe)和侧耳属(Pleurotus)。

2.3 环境因子对土壤真菌群落的影响

将真菌群落在门和纲(图5)水平主要种群相对丰度

与土壤有机碳(SOC)、海拔高度(Alt)、土壤含水量

(SWC)、全氮(TN)等主要因子进行冗余分析(RDA),结
果表明,海拔高度、有机碳、含水量以及土壤全氮均对真

菌群落组成产生影响。在门水平上第1轴序(RDA-1)
对所有环境因子的解释率为62.54%,第2轴序(RDA-
2)解释全部变量的19.12%,共同解释土壤真菌门构成的

81.66%,在考察的4组变量中土壤有机碳和全氮射线最

长,说明其对真菌群落组成产生的影响较大。在纲分

类水平下,第1轴序和第2轴序分别解释全部变量的

59.90%和17.83%,共解释土壤真菌纲构成差异的

77.73%,尚有22.27%不能得到解释。土壤有机碳、
全氮和含水量对真菌群落在纲水平上的组成差异产

生较大的影响,而海拔高度的影响相对较小。

图5 真菌群落组成与土壤环境因子冗余分析

3 讨 论

3.1 不同海拔高度土壤可培养微生物分布特征

不同海拔高度0—5,5—10cm土层土壤可培养

微生物表现为细菌>放线菌>真菌,即真菌占比最

小,这与刘旻霞等[20]在黄土高原人工林上的研究结

果相一致。马进鹏等[21]采用磷酸脂肪酸法对贺兰山

东坡不同海拔土壤微生物的分析结果亦表明,细菌群

体数量最大,其次是真菌和放线菌。但本研究中,土
壤放线菌数量远高于真菌,这与韦玮等[22]在贵州一

二代马尾松林上的研究结果不一致,可能是与该区域

土壤、植被条件等有关。有研究[23]表明,在基质低

N∶P的N营养限制时,细菌具有更高的丰度,而在

高N∶P的磷营养限制时,真菌则更为重要,即分解

者可利用养分N∶P是决定微生物群落中真菌和细

菌相对丰度的重要因素。本研究区土壤养分供应表

现出明显的N营养限制型[24-25],可能引起土壤细菌

数量极显著高于真菌。
土壤微生物的分布除受海拔高度影响外,还受植

被类型、土壤等异质性的影响而呈现不同的研究

结果。在建种植被分布较为一致的不同海拔高度

(1020~1770m)上,土壤总微生物及各类群数量均

未表现出明显的海拔变化特征,而主要受土壤含水

量、有机碳、全氮含量等的影响[26]。本研究发现,在
不同海拔高度上,仅真菌表现出明显的海拔高度分

异,随着海拔高度的升高而降低,而细菌和放线菌可

能主要受植被类型、土壤性质等因素的影响。3种可

培养微生物总数表现为低海拔区的川滇高山栎阔叶

林最高,这可能是由于色季拉山植被枯落物C∶N随

海拔高度增加而下降[27],在川滇高山栎样区枯落物

C∶N(29.97)[24]接近微生物所需要的C∶N(25∶1)
及良好的温度和含水量条件,为微生物提供更为适宜

的营养物质,提高土壤微生物数量和丰富度。

3.2 土壤真菌分布特征与主要影响因素

真菌群落结构和丰度随碳源的变化而改变[28],
不同植被类型条件下枯落物和土壤中碳源及营养物

质含量差异导致真菌群落构成的变化。周晨霓等[29]

研究了色季拉山海拔3613~4367m区域不同植被

条件下土壤总有机碳、活性有机碳占比等均随海拔高

度的升高而升高,这将直接影响土壤微生物基质质

量,使土壤微生物群落产生空间变异。本研究中,色
季拉山研究区的海拔高度上,共检测到4个真菌门,
以担子菌和子囊菌为优势菌门,这与其他研究者在

大兴安岭典型森林[30]、黄山不同海拔高度土壤[31]及

青藏高原草原[15]等气候带和生态系统上的研究结

果一致。在黄山海拔926~1800m不同高度土壤担
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子菌和子囊菌门相对丰度分别为7.30%~90.71%和

4.69%~53.07%[31],青藏高原高寒草地担子菌占比

达到60%[15]。本研究中,在真菌纲分类水平下,担子

菌门下伞菌纲相对丰度最高,这与Siles等[11]在意

大利阿尔卑斯山脉2个不同高寒森林生态系统上的

研究结果相一致。在大的空间尺度上,土壤真菌多样

性受年均气温的影响显著[32],在温暖的气候带,土壤

真菌多样性更高,年均气温平均增加1℃,真菌增加

4.7~11.3个类群[33]。本研究中,色季拉山样区仅检

测到4个真菌门,远低于满百膺等[31]在黄山的研究

结果(13个),亦低于青海高原海拔2300~4000m
西北小檗土壤8个真菌门的结果[34],可能与该区域

年均气温、降水量及微生物生活基质等有关。
在小空间尺度上,土壤真菌构成可能更多地受土

壤物质构成和植被类型等因素的综合影响。本研究

中,土壤有机碳、全氮是真菌分布差异的关键影响因

素,其次是土壤含水量,而海拔高度的影响最小。在

大兴安岭森林生态系统研究[30]结果表明,真菌群落

结构与土壤含水量、总氮、总磷显著正相关,且与总氮

的相关性最强。但在本研究中,考察的土壤变量相对

较少,在一定程度上限制对土壤真菌空间分布机制的

理解。如本研究中未考虑pH 对土壤真菌构成的影

响,而在大量的研究结果中表明,土壤pH 是土壤微

生物区系构成、代谢活性及功能多样性的首要影响因

素[35]或主要影响因素[31,36]。在西藏高原不同海拔高

度草 地 上 的 研 究[37]结 果 表 明,土 壤 pH、温 度、

NH4+—N和植被多样性解释了微生物种群变化的

81.4%。年均降水量、土壤pH和有机质是土壤真菌

群落组成的主要影响因素,可分别解释真菌构成差异

的20.9%,15.9%和10.4%[38]。这些结果表明,在色

季拉山生态区土壤微生物分布研究中,应加强土壤微

环境及土壤pH、碳、氮、磷等要素对微生物综合影响

的研究,以更好地揭示该区域土壤微生物空间分布的

关键机制。

4 结 论
(1)西藏东南部色季拉山不同海拔高度土壤可培

养微生物数量表现为细菌>放线菌>真菌,细菌数量

占绝对优势,可能与该区域土壤处于 N限制营养型

有关,真菌在不同海拔高度上具有规律性的变化,但
细菌和放线菌未表现出明显的变化规律。

(2)不同海拔高度土壤优势真菌门为担子菌门和

子囊菌门,纲分类水平上担子菌门下的伞菌纲相对丰

度最高。低海拔区的川滇高山栎林和高海拔区的高

寒草地具有高的真菌群落丰度和多样性。

(3)冗余分析结果显示,土壤有机碳、全氮是影响

真菌分布的主要因素,海拔高度的影响相对较小。这

表明由海拔高度决定的土壤性质可能是影响土壤

真菌空间分布的关键因素,未来在西藏高原不同海

拔高度土壤真菌分布特征的研究应结合土壤和植被

类型进行。

参考文献:

[1] BardgettR,FreemanC,OstleN.Microbialcontribu-

tionstoclimatechangethroughcarboncyclefeedbacks
[J].TheISMEJournal,2008,2(8):805-814.

[2] LiZL,TianDS,WangBX,etal.Microbesdrive

globalsoilnitrogenmineralizationandavailability[J].

GlobalChangeBiology,2019,25(3):1078-1088.
[3] 姚宝辉,王缠,张倩,等.甘南高寒草甸退化过程中土壤

理化性质和微生物数量动态变化[J].水土保持学报,

2019,33(3):138-145.
[4] 周际海,郜茹茹,魏倩,等.旱地红壤不同土地利用方式

对土壤酶活性及微生物多样性的影响差异[J].水土保

持学报,2020,34(1):327-332.
[5] Delgado-BaquerizoM.Obscuresoilmicrobesandwhereto

findthem[J].TheISMEJournal,2019,13(8):2120-2124.
[6] RenZ,WangZM,WangY,etal.Soilbacterialcommuni-

tiesvarywithgrasslanddegradationintheQinghaiLakewa-

tershed[J].PlantandSoil,2021,460(1):541-557.
[7] 李敏,郝伟.大兴安岭4个树种根围土壤细菌群落结构

[J].生态学杂志,2021,40(7):2057-2066.
[8] HabtewoldJZ,HelgasonBL,YanniSF,etal.Litter

compositionhasstrongerinfluenceonthestructureof

soilfungalthanbacterialcommunities[J].European

JournalofSoilBiology,2020,98:e103190.
[9] MalikAA,ChowdhuryS,SchlagerV,etal.Soilfun-

gal:Bacterialratiosarelinkedtoalteredcarboncycling
[J].FrontiersinMicrobiology,2016,7:e1247.

[10] RomaníAM,FischerH,Mille-LindblomC,etal.In-

teractionsofbacteriaandfungiondecomposinglitter:

Differentialextracellularenzymeactivities[J].Ecology,

2006,87:2559-2569.
[11] SilesJA,MargesinR.Seasonalsoilmicrobialrespon-

sesarelimitedtochangesinfunctionalityattwoalpine

forestsitesdifferinginaltitudeandvegetation[J/OL].

ScientificReports,2017,7(1):2204.DOI:10.1038/

s41598-017-02363-2.
[12] 周焱,徐宪根,王丰,等.武夷山不同海拔梯度土壤微生

物生物量、微生物呼吸及其商值(qMB,qCO2)[J].生

态学杂志,2009,28(2):265-269.
[13] 李益,冯秀秀,赵发珠,等.秦岭太白山不同海拔锐齿栎

林土壤微生物群落的变化特征[J].林业科学,2021,57
(12):22-31.

773第6期      曹丽花等:色季拉山不同海拔土壤微生物及真菌群落组成特征



[14] YangF,NiuKC,CollinsCG,etal.Grazingpractices

affectthesoilmicrobialcommunitycompositionina

Tibetanalpinemeadow[J].LandDegradationandDe-

velopment,2019,30(1):49-59.
[15] DongL,LiJJ,SunJ,etal.Soildegradationinflu-

encessoilbacterialandfungalcommunitydiversityin

overgrazedalpinemeadowsoftheQinghai-TibetPlat-

eau[J].ScientificReports,2021,11(1):e11538.
[16] 东主,李瑛萍,石玉龙,等.色季拉山不同海拔土壤可溶

性有机碳与养分分布特征及影响因素研究[J].高原农

业,2019,3(6):587-596,605.
[17] 鲍士旦.土壤农化分析[M].北京:中国农业出版社,

2000.
[18] 吴金水.土壤微生物生物量测定方法及其应用[M].北

京:气象出版社,2006.
[19] SchlossPD,WestcottSL,RyabinT,etal.Introdu-

cing mothur:Opensource,platform independent,

community-supportedsoftwarefordescribingandcom-

paringmicrobialcommunities[J].AppliedandEnviron-

mentalMicrobiology,2009,75(23):7537-7541.
[20] 刘旻霞,蒋晓轩,李全弟,等.兰州北山不同植被土壤可

培养微生物丰度变化特征及影响因素[J].中国环境科

学,2020,40(6):2683-2691.
[21] 马进鹏,庞丹波,陈林,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[J].生态学报,2022,

42(12):5045-5058.
[22] 韦玮,丁贵杰,陈伟,等.一、二代马尾松林土壤微生物

数量及酶活性垂直分布特征[J].重庆师范大学学报

(自然科学版),2017,34(3):114-120.
[23] GüsewellS,GessnerMO.N∶Pratiosinfluencelitterde-

compositionandcolonizationbyfungiandbacteriainmicro-

cosms[J].FunctionalEcology,2009,23(1):211-219.
[24] 曹丽花,尹为玲,刘合满,等.西藏东南部色季拉山主要

类型森林叶片和枯落物养分含量特征[J].生态学报,

2019,39(11):4029-4038.
[25] 杨红,柳文杰,刘合满,等.高寒森林植物叶片—枯落

物—土壤养分含量及化学计量特征[J].浙江大学学报

(农业与生命科学版),2021,47(5):607-618.
[26] 张地,张育新,曲来叶,等.海拔对辽东栎林地土壤微生物

群落的影响[J].应用生态学报,2012,23(8):2041-2048.

[27] XuM,LiXL,CaiXB,etal.Soilmicrobialcommu-

nitystructureandactivityalongamontaneelevational

gradientontheTibetanPlateau[J].EuropeanJournalof

SoilBiology,2014,64:6-14.
[28] HansonCA,AllisonSD,BradfordMA,etal.Fun-

galtaxatargetdifferentcarbonsourcesinforestsoil
[J].Ecosystems,2008,11(7):1157-1167.

[29] 周晨霓,马和平.西藏色季拉山典型植被类型土壤活性有

机碳分布特征[J].土壤学报,2013,50(6):1246-1251.
[30] 姜雪薇,马大龙,臧淑英,等.高通量测序分析大兴安岭

典型森林土壤细菌和真菌群落特征[J].微生物学报,

2021,48(4):1093-1105.
[31] 满百膺,向兴,罗洋,等.黄山典型植被类型土壤真菌群

落特征及其影响因素[J].菌物学 报,2021,40(10):

2735-2751.
[32] ShiLL,MortimerPE,SlikJWF,etal.Variationin

forestsoilfungaldiversityalongalatitudinalgradient
[J].FungalDiversity,2014,64(1):305-315.

[33] NewshamKK,HopkinsD W,CarvalhaisLCC,et

al.Relationshipbetweensoilfungaldiversityandtem-

peratureinthemaritimeAntarctic[J].NatureClimate

Change,2016,6(2):182-186.
[34] 向前胜,张登山,孙奎,等.高寒地区不同海拔梯度西北

小檗生境土壤微生物群落结构及多样性分析[J].西北

植物学报,2021,41(6):1036-1050.
[35] LiuJ,LiuM,WuM,etal.SoilpHratherthannutri-

entsdrivechangesinmicrobialcommunityfollowing
long-termfertilizationinacidic Ultisolsofsouthern

China[J].JournalofSoilsandSediments,2018,18:

1853-1864.
[36] ZhalninaK,DiasR,deQuadrosPD,etal.SoilpH

determinesmicrobialdiversityandcompositioninthe

parkgrassexperiment[J].MicrobialEcology,2015,69
(2):395-406.

[37] YangYF,GaoY,WangSP,etal.Themicrobialgenedi-

versityalonganelevationgradientoftheTibetangrassland
[J].TheISMEJournal,2014,8(2):430-440.

[38] ZengQC,LiuY,XiaoL,etal.Climateandsoilprop-

ertiesregulatesoilfungalcommunitiesontheloess

plateau[J].Pedobiologia,2020,81/82:e150668.

873 水土保持学报     第36卷


