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森林土壤微生物与植物碳源的磷脂脂肪酸 
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绿色制造工程研究院, 湖北 武汉 430081; 3. 中国科学院大学, 北京 110049) 

摘  要: 森林生态系统的土壤微生物群落组成和活性, 是影响生物地球化学循环、有机质代谢和土壤质量的

关键因素。磷脂脂肪酸(PLFA)是一类可有效表征活体微生物群落结构的生物标志物, 而其单体稳定碳同位素

(δ13C)水平对土壤微生物植物碳代谢具有独特的指示作用。本次研究以土壤 PLFA 为对象, 分析了我国位处纬

度梯度带上(24°N~47°N)的 9 个高山森林的土壤 PLFA 组成、丰度及其 δ13C 水平, 以此表征土壤细菌、真菌、

革兰氏阳性菌和革兰氏阴性菌 4 种生物群落的生物量、微生物生物量、微生物的群落结构、植物碳源特征及

其与环境因素的关系。土壤中 PLFA 总量为 28.2~253 µg/g, 不同森林土壤中四类微生物群落 PLFA 含量和

PLFA 总量以及革兰氏阳性与阴性菌比值等指标存在显著差异(p<0.01)。处于相对高纬度–低海拔和相对低纬

度–高海拔的森林土壤 PLFA 的组分相似, 说明其微生物群落结构相似。土壤 pH 值、总有机碳(SOC)和总氮(TN)

与土壤 PLFA 含量显著相关(p<0.01), 年均温、土壤碳氮比和土壤温度是影响土壤微生物群落结构的主要因素

(p<0.01), 可见森林土壤微生物生物量主要由土壤性质决定, 而微生物的群落结构受气候因素和土壤性质共

同影响。森林土壤 PLFA 的单体 δ13C 范围为−35‰ ~ −17‰, 整体上接近 C3 植物, 说明这些森林土壤中微生物

的植物碳源主要来自 C3 植物。四类微生物群落 PLFA 和 PLFA 总量的 δ13C 与年均温、年降水量、土壤总有

机碳、总氮显著相关(p<0.05), 表明土壤微生物对植物碳源的选择可能受到气候因素和土壤肥力的共同影响。 
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Abstract: Soil microbial structures and their activity in forest ecosystems plays a key role in soil biogeochemical 

cycles, soil organic matter metabolism, and soil quality. Phospholipid fatty acid (PLFA) is a biomarker of living 

microbial structure, and its natural stable carbon isotope abundance (δ13C) is indicative of the microbial plant 

carbon sources. In this study, four microbial communities (bacteria, fungi, gram-positive bacteria, and gram-negative 

bacteria) as well as total microbial biomass, structures, plant carbon sources and their relationship with environmental 

factors were discussed based on the abundance, composition, and δ13C of their representative PLFA in nine 
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mountain forests distributed on a latitudinal gradient (24°N–47°N) in China. The total microbial biomass (28.2– 

253 µg/g) was significantly different in the nine forests, as was the biomass of the four microbial communities and 

the ratio of gram-positive bacteria to gram-negative bacteria (GP/GN) (p<0.01). The principal components of 

PLFA in forests located at relatively high latitudes and low elevations are similar to those in forests located at 

relatively low latitudes and high elevations, indicating a similar microbial structure in these forests. Soil pH, soil 

organic carbon (SOC), and total nitrogen (TN) were significantly correlated with soil microbial biomass (p<0.01), 

while mean annual temperature (MAT), soil temperature, and the ratio of soil carbon and nitrogen were 

significantly correlated with the soil microbial structure (p<0.01). This indicates that the microbial biomass was 

mainly influenced by soil properties, but the microbial structure was determined in combination with climatic 

conditions. The δ13C of soil microbes varied from −35‰ to −17‰, which was similar to that of C3 plants, 

indicating a principal C3 plant microbial carbon source in these forests. There was a significant relationship 

between the total and the four microbial δ13C values and mean annual temperature, mean annual precipitation, soil 

organic carbon, and total nitrogen (p<0.05), suggesting that the choice of microbial plant carbon source is 

influenced by soil fertility and climatic conditions. 

Key words: forest soil microbes; phospholipid fatty acid; stable carbon isotope; microbial community; microbial 

carbon source 
 
 
 
 
 
 
 
 

0  引  言 

森林土壤微生物在森林生态系统中频繁活动 , 

承担了分解动植物的任务并以此促进生态系统进行

能量流动和物质循环(龙健等, 2004)。微生物群落结

构和代谢行为可能受到生态系统中不同环境因素影

响, 在不同地理气候条件下形成的森林土壤中呈现

出多样化的群落分布和代谢特征。森林生态系统环

境评价的主要依据之一就是森林中土壤微生物群落

组成及其代谢情况, 因为其反映了微生物的生态分

布和生物化学特性在土壤各因素影响下的作用情况

(郭银宝和许小英, 2006)。土壤微生物可能会通过参

与森林植被凋落物的代谢, 对植物生长、养分供给、

生物防治、肥力保持和肥料管理等一系列生态进程产

生直接或间接影响(White et al., 1979)。土壤微生物分

布的差异性, 反映了其对环境的适应能力。受地理气

候的影响, 不同土壤环境将影响到土壤微生物的结

构和分布。所以, 对森林土壤微生物与环境影响因素

的研究, 将促进微环境气候认知, 对林区土壤生态可

持续发展起到积极作用(焦晓丹和吴凤芝, 2005)。 

PLFA 是一种被广泛应用的表征活体微生物群

落结构的生物标志物, 可用于开展大范围土壤微生

物生态研究(Lalor et al., 2007)。PLFA 分析技术于近

年来不断完善 , 应用于土壤碳动态研究(宋斗妍等 , 

2008)。PLFA 是组成微生物细胞膜的主要成分。相

比于其它生物标志物, PLFA 化学性质较稳定, 在提

取过程中不容易丧失或转化(Frostegård et al., 1991)。

更重要的是, PLFA 单体化合物可通过仪器直接检测

其稳定同位素 δ13C, 用于反映微生物的碳源情况

(Boschker et al., 2002), 为解释土壤碳循环机理提供

直接信息。因此, PLFA 是研究土壤中活体微生物丰

度、群落和碳代谢动态的有效工具。 

目前, 我国森林土壤微生物群落结构的研究主

要集中在局部地区森林生态系统, 如长白山和鼎湖

山等, 对较大空间尺度下森林土壤微生物分布特征

的研究还相对较少, 对其在空间上的分布差异和代

谢特征缺乏整体认识。在全球变暖、环境污染等影

响下, 土壤微生物种类、数量、功能及营养元素的生

物地球化学循环, 也可能发生变化(徐文煦等, 2009)。

因此, 在较大区域尺度上研究微生物空间分布规律, 

探究环境影响因素, 对于了解我国森林土壤微生物

群落特征、维持生态系统稳定性和应对全球气候变

化等, 均具重要意义。本研究在整合之前发表的我

国东北地区 3 个高山森林(姜懿珊等, 2014)和之后研

究中收集到的 6 个高山森林, 共 9 个高山森林土壤

PLFA 组分结果(姜懿珊, 2014), 进一步分析了土壤

微生物 PLFA 结构及其单体 δ13C 水平, 探究不同地

理气候条件下土壤微生物群落的分布规律、植物碳代

谢特征和影响其分布及碳源选择特性的环境因素。 

1  材料和方法 

1.1  样品采集 

我国纬度范围 24.53°N~46.63°N 内选取了 9 个
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海拔 1000 m 以上高山背景森林进行实地调研和土

壤采样工作。采样点包括 : 小兴安岭平顶山(海拔

1429 m)、长白山(海拔 2261 m)、赛罕乌拉(海拔

1940 m)、五岳寨(海拔 2150 m)、太白山(海拔 3771 m)、

鳌山 (海拔 3456 m)、贡嘎山东坡和西坡 (海拔

7556 m)和哀牢山(海拔 3166 m)等, 具体位置如表 1

所示。  

2012 年 5 月至同年 12 月, 依据各森林林型和海

拔高度的变化, 于上述 9 个森林设置了 36 个采样点

(表 1), 并通过联合国粮农组织开发的 New Loc_Clim

软件计算收集了各采样点的气候参数(表 2)。采样点

海拔范围为 565~4167 m, 森林林型包括阔叶林、阔

叶混交林、针阔混交林、针叶林和高山杜鹃林等。

在每个采样点 10 m×10 m 范围内采集 3 个存在腐殖

质层(O 层)、淋溶层(A 层)、沉积层(B 层)和母质层(C

层)的森林土壤剖面, 以微生物主要活动的淋溶层(A

层)(陈庆强等, 2005)土壤作为该采样点的土壤样品, 

开展此次研究。采样同时, 用土壤温度计插入土壤 
 

表 1  9 个高山森林设置采样点位置和林型 
Table 1  Location and forest type of the nine sampling sites 

山名 采样点 纬度 经度 海拔(m) 林型 

XX6 46.63°N 128.54°E 565 针阔混交林 

XX7 46.63°N 128.52°E 810 阔叶林 

XX8 46.64°N 128.51°E 1040 针阔混交林 

XX9 46.63°N 128.49°E 1220 针阔混交林 

小兴安岭平顶山 
(XX) 

XX10 46.63°N 128.47°E 1420 针阔混交林 

HS1 44.19°N 118.71°E 1400 白桦林(原生林) 

HS2 44.20°N 118.72°E 1240 落叶松–人工林、白桦林 
赛罕乌拉 

(HS) 
HS3 44.21°N 118.72°E 1170 落叶松(人工林) 

CB2 42.14°N 128.13°E 1250 云杉、冷杉、落叶松、阔叶红松林 

CB3 42.08°N 128.07°E 1700 云冷杉林 

CB4 42.06°N 128.07°E 1995 亚高山岳桦林 

长白山 
(CB) 

CB5 42.06°N 128.07°E 2000 高山苔原(越橘/蓝莓)) 

WYZ1 38.72°N 113.84°E 1880 落叶松林 

WYZ2 38.72°N 113.84°E 1770 针阔混交林(落叶松、白桦林) 

WYZ3 38.72°N 113.84°E 1660 白桦林 

五岳寨 
(WY) 

WYZ4 38.73°N 113.85°E 1430 阔叶林 

QL2 34.02°N 107.79°E 2145 针阔混交林(华山松、椴树、榛树) 

QL3 34.04°N 107.79°E 1865 阔叶林 

QL4 34.06°N 107.79°E 1545 阔叶林 

QL7 34.06°N 107.76°E 1335 阔叶林 

秦岭太白山 
(QL) 

QL9 34.16°N 107.65°E 870 阔叶林 

AS1 33.86°N 107.47°E 1720 阔叶林 

AS2 33.79°N 107.50°E 1260 阔叶林 

AS5 33.88°N 107.41°E 2470 针叶林 

鳌山 
(AS) 

AS7 33.91°N 107.42°E 3010 针叶林(云杉、冷杉, 杜鹃) 

GG3 29.60°N 102.07°E 2060 阔叶混交林 

GG5 29.60°N 102.04°E 2369 阔叶混交林 

GG6 29.57°N 102.00°E 2911 针叶林(杜鹃、峨眉冷杉) 

GG7 29.55°N 101.97°E 3614 针叶林(云杉, 杜鹃) 

GG13 29.55°N 101.96°E 3966 混交林(高山杜鹃、灌木丛) 

贡嘎东坡 
(GGD) 

GG14 29.54°N 101.96°E 4167 混交林(高山杜鹃、灌木丛) 

GGX3 29.53°N 101.76°E 3360 针叶林(毛竹, 峨眉冷杉, 杜鹃) 贡嘎西坡 
(GGX) GGX4 29.54°N 101.76°E 3800 混交林(矮渠灌丛林, 杜鹃林) 

AL1 24.53°N 101.03°E 2655 阔叶林 

AL4 24.51°N 101.01°E 2407 阔叶林 
哀牢山 

(AL) 
AL5 24.50°N 100.99°E 2190 针阔混交林(人工林) 
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保持 15 min 后读数土壤温度, 并用容重环采集土壤

容重。采集后的土壤去除其中石砾、杂物和较粗的

植物根系后, 用干冰冷却密封保存并立即带回实验

室, 取适量混合均匀后的土壤进行土壤 PLFA 的提

取, 其余部分在−20 ℃下冷冻保存。分析前, 以烘干

法测定含水率, 而后置于冷冻干燥机中在−50 ℃下

冷冻干燥, 用玛瑙研磨至 80 目。 

1.2  土壤理化性质分析 

土壤总有机碳含量、土壤总氮含量和土壤碳氮

比测定: 取 5 g 土壤放入试管中, 加入 6 mol/L 的过

量 HCl, 加热至 60 ℃, 保持 24 h 以去除碳酸盐。用

去离子水清洗至中性。清洗后的样品置于 60 ℃烘

箱内烘干, 然后放于干燥器中冷却平衡至恒重。冷

却后样品取 1.5 g 用锡舟包好, 用 Elementar 元素分

析仪(Vario EL III)测定总有机碳和总氮含量, 每个

样品重复测定 2 次。 

土壤溶液 pH 值测定: 取 5 g 土壤置于 50 mL 的

烧杯中, 加入 25 mL 浓度为 1 mol/L的 KCl溶液, 摇

匀。静置半小时, 待溶液浸提至平衡后, 用 pH 计(上

海雷磁 PHSJ-4F 型)测定土壤溶液 pH 值, 每个样品

重复测定 2 次。 

1.3  PLFA 的提取 

使用 Bligh and Dyer (1959)方法提取, 用氯仿/甲

醇 /柠檬酸缓冲液(2∶1∶0.8)混合溶剂超声提取土

壤有机质(Frostegård et al., 1996), 之后硅胶柱层析, 

淋洗收集含 PLFA 的甲醇相。PLFA 需甲酯化以用于

气相色谱分析识别。用温和碱性甲醇分解法(White et 

al., 1979), 将吹干后的 PLFA 溶解于 0.2 mol/L 氢氧化钾

的甲醇溶液中, 保持在 37 ℃恒温状态 15 min, 然后加

入醋酸中和, 之后用正己烷/氯仿(4∶1)溶液萃取上

层有机相。将萃取所得磷脂脂肪酸甲酯(Fatty Acid 

Methyl ester, FAME)在氮吹仪上氮吹至干, 加入 3 mL

正己烷定容, 随后加入内标十九酸甲酯(0.086 mg/cm3)

用作定量分析, 在−20 ℃下保存以待仪器分析。 

1.4  PLFA 的仪器分析 

磷 脂 脂 肪 酸 甲 酯 分 析 所 用 仪 器 为 安 捷 伦

7890A/5975C 气相色谱–质谱(GC-MSD)联用仪。根据

GC-MS 测定总离子流图中磷脂脂肪酸甲酯标样的

相对保留时间 (Relative Retention time, RRT)来对

PLFA 进行定性分析。定性分析所使用的两种标样为: 

美国 NU-CHEK公司生产的型号为GRS617的 40种标

准脂肪酸甲酯的混合样品和美国 Sigma 公司生产的型

号为 BAME 47080-U 的 26 种标准脂肪酸甲酯的混合

样品。 

PLFA 在土壤中的含量表示为 PLFA/土壤(μg/g), 

计算公式如下:  

PLFA C19 0
PLFA

C19 0

mS S

S m



 空白样品目标 内标 ∶

样品内标 ∶  

式中: ωPLFA为目标 PLFA 含量; S 为峰面积; m 为质量。 

1.5  PLFA 单体稳定碳同位素(δ13C)分析 

对土壤中主要的 13 种单体 PLFA 的 δ13C 进行了

分析, 分别是: C14∶0, iC15∶0, cC15∶0, brC16, C16∶1ω9c, 

C16∶0, brC17, cyC17, C18∶1ω9c, C18∶1ω9t, C18∶0, brC19 和

cyC19。分析使用的是美国安捷伦公司的气相色谱仪

(安捷伦 7890 N)联用同位素比质谱仪 (Delta+XL, 

Finnigan MAT)系统。气相色谱的升温程序为初始温度

50 ℃保持 4 min, 以 15 ℃/min 升至 155 ℃后, 再以

1.5 ℃/min 升至 230 ℃, 最后以 15 ℃/min 升至 290 ℃

恒温保持 10 min。进样模式为无分流进样, 载气为

高纯氦气, 流速为 1.0 mL/min。 
13C 比度结果表示为 δ13C‰, 参照国际通用标准

(Werner and Brand, 2001)。所有分析重复三次执行, 

仪器分析所得到的磷脂脂肪酸甲酯的 δ13C 需要通过

校正甲酯化过程中加入的甲基碳来得到 PLFA 的

δ13C , 使用以下公式进行计算:  

δ13CPLFA=
13 13

FAME MeOH( C C )

1

n

n

  
  

式中: δ13CPLFA 是 PLFA 的同位素比度; δ13CFAME 是磷

脂脂肪酸甲酯的同位素比度; δ13CMeOH 是衍生化分

析所用到的甲醇的同位素比度; n 是磷脂脂肪酸甲酯

的碳原子个数。 

1.6  统计分析 

土壤环境和微生物参数的差异使用 SPSS19.0

的单变量方差分析(Analysis of variance, ANOVA)及

多重比较 (least significant difference, LSD)进行检

验。土壤中 PLFA 组分的分布使用 SPSS19.0 的主成

份分析法(Principal components analysis, PCA)进行

分析。土壤环境参数和理化性质与土壤微生物参数

之间的相关性分析使用 SPSS19.0 的皮尔森相关分

析。土壤环境参数及理化性质与 PLFA 组分相关性使

用的分析方法是冗余分析(Redundancy analysis, RDA), 

分析软件是 R 软件的 3.5.3 版本(vegan package 2.5-4)。

土壤环境参数及理化性质与微生物 PLFA 的 δ13C 相

关性使用 SPSS19.0 的 Spearman 相关分析。 
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2  结  果 

2.1  土壤的理化性质 

土壤的理化性质符合调查结果 (Myrold, 1998; 

Borken et al., 2002; Zhang et al., 2013), 其中土壤密

度、含水率、土壤温度、总有机碳和总氮在 9 个森

林中呈现出显著差异(p<0.05)(表 2)。土壤密度范围

为 0.2~0.6 g/cm3; pH 值变化范围为 3~5, 含水率范

围为 23%~49%。采样点纬度分布居中的几个森林

土壤(太白山、鳌山、贡嘎山东坡、贡嘎山西坡)含

水率(均值> 40%)要高于纬度分布较高的(平顶山、

长白山、赛罕乌拉、五岳寨)和较低的(哀牢山)的几

个森林(均值< 35 %)(表 2)。土壤温度均于 9~16 ℃

之间, 集中在 10 ℃左右 (表 2)。除平顶山土壤温

度是 16 ℃以外 , 其它几个森林之间无显著差异

(p<0.05)(表 2)。总有机碳变化范围为 5%~15%, 总

氮变化范围为 0.3%~0.9%, 在各森林中的变化情况

基本一致(表 2)。总有机碳和总氮含量较高的几个

森林分别是: 平顶山、太白山、鳌山和哀牢山; 含

量较低的几个森林分别是: 长白山、赛罕乌拉、五

岳寨、贡嘎山东坡和贡嘎山西坡(表 2)。土壤碳氮

比值范围为 14~22, 在各森林中没有表现出显著差

异(表 2)。 

2.2  土壤微生物生物量及群落结构 

本文用 PLFA 的总含量表征土壤微生物的生物

量(Frostegård et al., 1991), 用对应 PLFA 含量(µg/g)

来表征 4 类典型微生物群落(Frostegård et al., 1996; 

Djukic et al., 2010)(细菌、真菌、革兰氏阳性菌和革

兰氏阴性菌)的生物量和群落结构, 用 PLFA 的组分

分布来表征微生物群落结构(Balkwill et al., 1988; 

Lalor et al., 2007), 结果如表 2、图 1a、b。 

PLFA 总含量变化范围为 28~253 µg/g, 在 9 个

森林中呈现显著差异(p<0.01)。细菌 PLFA 含量为

6~67 µg/g, 真菌 PLFA 含量为 5~59 µg/g, 革兰氏阳

性菌 PLFA 为 3~38 µg/g, 革兰氏阴性菌 PLFA 为

1~14 µg/g。4 类微生物群落的 PLFA 含量均在 9 个

森林中呈现出显著差异(p<0.01), 其在各森林中分

布变化与 PLFA 总含量基本一致(表 2)。平顶山、五

岳寨和哀牢山的革兰氏阳性菌与阴性菌生物量比值

显著高于其它森林(表 2)。这几个森林的共同特点是

组内林型变化较小。平均 PLFA 含量最低的贡嘎山

东坡各个样品点数据的变异系数 (Coefficient of 

variation)变异程度最大, 达到 91.73%。平均 PLFA 含

量相对较高的赛罕乌拉各个样品点变异系数最低 , 

仅有 19.67%。9 个森林的革兰氏阳性与阴性菌比值

变化范围为 0.7~4.2, 真菌与细菌比值变化的范围为

0.5~1.1, 其中革兰氏阳性与阴性菌比值在 9 个森林

中的呈现显著差异(p < 0.01)。 

 
表 2  9 个森林土壤取样点的气候、土壤理化性质和微生物参数 

Table 2  Soil climatic parameters, physicochemical properties, and microbial information.  

 森林 平顶山 赛罕乌拉 长白山 五岳寨 太白山 鳌山 
贡嘎 

山东坡 

贡嘎 

山西坡 
哀牢山

年均温(℃) 2±0 c 0±1 cd −4±2 d 3±1 c 8±3 b 5±5 bc 5±4 bc 4±1 bc 12±2 a 气候 

参数 年降水(mm) 455±51 d 282±15 e 594±18 c 723±21 b 730±11 b 775±4 b 769±143 b 669±56 bc 1151±30 a

土壤密度(g/cm3) 0.4±0.1 b 0.5±0.2 ab 0.2±0.0 c 0.4±0.2 b 0.4±0.1 b 0.3±0.1 bc 0.6±0.0 a 0.6±0.0 ab 0.5±0.1 ab

pH 4±1 b 4±0 ab 3±0 c 4±0 bc 5±0 a 3±1 c 4±0 bc 4±0 bc 3±0 c 

含水率(%) 37±5 23±9 31±11 26±4 43±13 49±14 45±22 36±11 34±7 

土壤温度(℃) 16±2 a 13±1 ab 11±4 b 11±2 b 11±1 b 9±4 b 9±3 b 8±1 b 9±2 b 

总有机碳(%) 11±4 ab 5±1 b 7±3 b 5±2 b 13±6 a 15±2 a 7±6 b 7±3 b 10±4 ab

总氮(%) 0.8±0.3 a 0.4±0.1 b 0.4±0.2 b 0.4±0.2 b 0.8±0.3 a 0.9±0.1 a 0.4±0.3 b 0.3±0.2 b 0.6±0.1 ab

土壤 

参数 

碳氮比 14±1 16±3 19±2 14±1 17±3 17±2 21±11 22±5 18±6 

细菌 PLFA (μg/g) 30±15 b 48±20 ab 12±5 bc 19±6 bc 67±38 a 37±11 b 6±7 c 19±5 bc 44±20 ab

真菌 PLFA (μg/g) 17±11 bc 43±16 ab 8±4 c 11±3 c 59±34 a 35±12 b 5±6 c 19±0 bc 27±13 bc

革兰氏阳性菌 PLFA(μg/g) 15±8 bc 27±8 ab 8±4 bc 10±4 bc 38±21 a 21±6 b 3±4 c 3±1 bc 21±11 b

革兰氏阴性菌 PLFA(μg/g) 4±3 bc 10±2 ab 2±1 bc 2±1 bc 14±8 a 7±1 b 1±2 c 4±1 bc 6±3 bc 

真菌/细菌 1±0 1±0 1±0 1±0 1±0 1±0 1±0 1±0 1±0 

革兰氏阳性菌/阴性菌 4±1 a 3±0 b 3±1 b 4±0 ab 3±0 b 3±0 b 1±1 c 1±0 c 4±1 ab 

微生 

物参 

数 

PLFA 总量(μg/g) 80±43 bc 198±39 ab 51±22 bc 53±14 bc 253±128 a 126±38 b 28±26 c 99±24 bc 125±51 b

注: 小写字母标记显著性差异(单因素 ANOVA 的 LSD 多重比较法, p<0.05, n=36); 数据=平均值±标准差。 
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对鉴定出的 39 种 PLFA 中含量较高的 23 种

PLFA 组分进行主成分分析, 提取出的主成分 1 和主

成分 2 得分图用来代表微生物群落结构的变化(图 1a)。

主成分 1 解释了总 PLFA 变化的 51.3%, 主成分 2 解

释了总 PLFA 变化的 11.2%。PLFA 主成分 1 和 2 的

旋转载荷图(图 1b)用来解释构成主成分的 PLFA 种

类来源。图 1a 中 9 个森林土壤采样点的分布可将森

林划分为结构相近的 3 组: ①长白山、贡嘎山东坡、

贡嘎啥西坡; ②太白山、鳌山、赛罕乌拉; ③平顶山、

五岳寨、哀牢山。图 1b 中代表细菌和革兰氏阳性菌群

落的大部分 PLFA(iC15∶0, aC15∶0, C15∶0, iC16∶0, C16∶1ω9, 

C16∶1ω7t, iC17∶0, C18ω7 和 cycC19∶0)位于主成分 1 的右

侧, 与代表真菌群落的 C18∶1ω9 和 C18∶2、革兰氏阴性

菌群落的 cycC17∶0、C15∶0、C17∶0 呈正相关。所有类

型微生物群落中普遍存在的无支链偶数碳饱和脂肪

酸(C16、C18、C20)位于主成分 1 的左侧, 与上述 PLFA

呈负相关。主成分 2 分离出了 brC19 和 cycC19 两种

PLFA, 分别属于放线菌属和梭菌属或双歧杆菌属

(Paul et al., 2007)的革兰氏阳性菌群落。 

2.3  土壤微生物的稳定碳同位素 

4 类微生物群落 PLFA 及总 PLFA 的 δ13C 水平

在九个森林中分布情况如图 2 所示。根据已知的 C3、

C4 植物碳的稳定碳同位素特征, C3 植物的 δ13C 约为

29‰, C4 植物的 δ13C 约为−12‰。9 个森林土壤微生

物 PLFA 的 δ13C 范围在−35‰ ~ −17‰, 整体上与 C3

植被的 δ13C 水平(图 2)相近, 代表森林土壤微生物以

C3 植物为主要的植物碳源。4 类微生物群落 PLFA

与总 PLFA 的 δ13C 平均值在 9 个森林中均显示出显

著差异(p<0.05), 变化分布相似(图 2)。位于 30°N 左

右的贡嘎山(贡嘎东坡、贡嘎西坡)森林土壤中 , 其

PLFA 的整体 δ13C 在 9 个森林中最高, 为−32‰ ~ 

−17‰。其中, 贡嘎西坡的 PLFA 整体 δ13C 明显高于

其它森林土壤, 范围为−27‰ ~ −17‰, 说明贡嘎山

土壤微生物植物碳源可能部分来自于 C4 植物。 

2.4  土壤微生物与环境因子的相关关系 

对 36 个采样点的环境参数、细菌、真菌、革兰

氏阳性菌和革兰氏阴性菌的 PLFA 含量、群落结构

进行相关分析(Pearson 方法), 环境参数和 PLFA 组

分进行冗余分析(RDA), 如表 3 和图 3 所示。4 类微

生物群落的 PLFA 含量与土壤总有机碳、总氮和 pH

值均为显著相关(p<0.01)(表 3)。群落结构指标中, 真

菌/细菌在九个森林中没有显著变化, 也没有和环境

因素显示出较显著的相关关系(表 3)。革兰氏阳性菌/

阴性菌与采样点地理因素的经度、纬度、高度和代

表土壤理化性质的土壤温度、碳氮比均显著相关

(p<0.01)。RDA 结果表明, 海拔高度、年均温、土壤

温度和土壤碳氮比可解释森林土壤微生物 PLFA 组

成分布(图 3)。 

4 类微生物群落 PLFA 和总 PLFA 的 13C 与环境

参数的相关分析结果如表 4 所示。气候条件参数(年

均温、年降水量)、总有机碳和总氮与微生物 PLFA

的 δ13C 呈显著相关关系(p<0.05)。 

 

XX. 小兴安岭平顶山; HS. 赛罕乌拉; CB. 长白山; WY. 五岳寨; QL. 秦岭太白山; AS. 鳌山; GGD. 贡嘎东坡; GGX. 贡嘎西坡; AL. 哀牢山。

主成分 1 方差贡献率为 51.3%; 主成分 2 方差贡献率为 11.2%。 

图 1  特征生物标记物(PLFA)的主成分分析图 
Fig.1  Principal component analysis of the phospholipid fatty acids 
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注: 森林按纬度从高到低排列, 虚线为参考 C3 植被 δ13C 水平, ≈29 ‰。XX. 小兴安岭平顶山; HS. 赛罕乌拉; CB. 长白山; WY. 五岳寨; QL. 秦

岭太白山; AS. 鳌山; GGD. 贡嘎东坡; GGX. 贡嘎西坡; AL. 哀牢山。 

图 2  9 个高山森林土壤中细菌、真菌、革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌和 PLFA 总量的稳定碳同位素水平 

Fig.2  Isotopic signal of key microbial groups and δ13C value (weighted average±S.E.) of the main microbial groups in 

the soil of the nine forests 
 

表 3  土壤微生物群落参数与土壤非生物因素的关系 
Table 3  Relationships between microbial biomass, structures, and environmental parameters  

 细菌生物量 真菌生物量 革兰氏阳性菌生物量 革兰氏阴性菌生物量 真菌/细菌 革兰氏阳性菌/阴性菌 总微生物量

经度 −0.06 −0.13 −0.01 −0.09 −0.35* 0.53** −0.11 

纬度 0.01 −0.03 0.06 0.00 −0.26 0.47** −0.01 

海拔 −0.33 −0.27 −0.37* −0.27 0.28 −0.69** −0.28 

年均温 0.28 0.27 0.23 0.21 0.09 −0.02 0.24 

年降水 0.03 0.00 0.00 −0.03 −0.07 −0.01 −0.04 

土壤密度 −0.09 −0.06 −0.14 −0.15 0.12 −0.21 −0.09 

pH 0.32 0.34* 0.34* 0.36* 0.05 0.00 0.37* 

含水率 0.14 0.19 0.16 0.16 0.30 −0.10 0.14 

土壤温度 0.16 0.11 0.19 0.10 −0.25 0.53** 0.10 

土壤碳 0.47** 0.46** 0.48** 0.47** 0.12 0.05 0.43** 

总氮 0.53** 0.51** 0.54** 0.49** 0.09 0.23 0.46** 

碳氮比 −0.25 −0.23 −0.27 −0.19 −0.27 −0.61** −0.19 

注: Pearson 系数, *代表相关度在 0.05 水平显著; **代表相关度在 0.01 水平显著; n=36。 

 

3  讨  论 

3.1  森林土壤微生物的空间分布特征 

土壤微生物 PLFA 含量和以 PLFA 表征的微生

物群落结构在不同森林环境中呈现的差异可以表示

不同生境条件下, 土壤微生物的生存状态。PLFA 含

量反映的土壤微生物生物量指示了土壤微生物可利

用的能量和营养物的来源(Paul and Clark, 1998), 是

反映土壤质量、人为干扰程度和土壤环境变化最为

敏感的指标之一。贡嘎山东坡的 4 种微生物群落的

平均生物量和革兰氏阳性菌与阴性菌比值都显著低 
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注: 每个点代表一个森林中的一个土壤样品; 箭头代表显著相关的

环境变量(p < 0.05)。XX. 小兴安岭平顶山; HS. 赛罕乌拉; CB. 长白山; 

WY. 五岳寨; QL. 秦岭太白山; AS. 鳌山; GGD. 贡嘎东坡; GGX. 贡嘎

西坡; AL. 哀牢山。主成分 1 方差贡献率为 26.44%; 主成分 2 方差贡

献率为 12.06%。 

图 3  冗余分析所得到的 9 个森林土壤中 PLFA 的 2 个主

要组分与采样点环境参数的关系 
Fig.3  Biplot of redundancy analysis (RDA), with environmental 

factors of the soil samples based on the microbial 
composition of the nine forests. Soil PLFA data 
were fitted onto the RDA ordinates 

 
于其它森林, 这应该与其组内数据较大的变异系数

有关(表 2)。贡嘎山东坡采样点在 9 个森林中所处海

拔最高, 变化梯度(2060~4167 m)最大, 其环境参数

的组间变异系数最高; 反映出多样化的气候条件、

植被类型和土壤性质, 可能造成了其采样点间微生

物生物量差异较大。PLFA 组分的主成分分析将 9

个森林的微生物结构分为 3 组。第 1 组长白山和贡

嘎山东坡、贡嘎山西坡海拔高(>2000 m)、生物量偏

低(<50 µg/g)和海拔梯度上植被类型变化大: 有阔叶

林、针阔混交林、针叶林和高原灌木林。长白山位

于相对高纬度(42°N)低海拔(2000 m), 贡嘎山东坡

和贡嘎山西坡位于相对低纬度(29°N)高海拔(4000 m), 

这样的地理位置可能形成了类似的气候和植被类型, 

使整体微生物群落结构比较相似。第 2 组森林之间

的纬度比较接近, 赛罕乌拉纬度(44°N)略高于鳌山

和太白山 (34°N), 采样点的平均海拔也比较接近

(1300~1800 m)。相似的地理位置所形成相似的气候

条件和植被类型, 可能使它们具有比较相似的微生

物结构。第 3 组平顶山、五岳寨和哀牢山的地理位

置相差最大。平顶山位于相对高纬度(47°N)低海拔

(1400 m), 五岳寨位于中纬度(39°N)中海拔(1800 m), 

而哀牢山位于低纬度(24°N)高海拔(2100 m)。3 个 

表 4  土壤微生物群落的 δ13C 水平与土壤非生物因素的

关系 
Table 4  Relationships between microbial δ13C and 

environmental parameters 

 细菌 真菌 
革兰氏 

阳性菌 

革兰氏

阴性菌

总微 

生物 

经度 0.124 0.139 0.168 0.169 0.271 

纬度 0.159 0.194 0.182 0.204 0.291 

海拔 0.122 0.132 0.107 0.028 −0.024

年均温 −0.408* −0.472** −0.451** −0.362* −0.496**

年降水 −0.311 −0.350* −0.363* −0.382* −0.411*

土壤密度 −0.043 −0.297 −0.096 −0.07 −0.231

pH −0.286 −0.194 −0.253 −0.048 −0.264

含水率 −0.23 −0.148 −0.283 −0.281 −0.197

土壤温度 −0.128 −0.225 −0.1 −0.126 −0.024

总有机碳 −0.477** −0.383* −0.521** −0.494** −0.388*

总氮 −0.496** −0.410* −0.530** −0.506** −0.399*

碳氮比 0.069 0.173 0.109 0.035 −0.069

注: Spearman 系数, *代表相关度在 0.05 水平显著; **代表相关度在

0.01 水平显著; n=36。 

 

森林海拔梯度上林型相似, 均为阔叶林和针阔混交

林。3 个森林所处纬度和海拔特征可能形成类似的

气候条件和植被类型, 出现类似的微生物结构。微

生物群落结构表现出纬度和海拔影响相互抵消的特

征, 说明土壤微生物群落结构可能受到所处地理特

征的影响。 

3.2  影响土壤微生物空间分布的环境因素 

在我们的研究结果中, 土壤微生物生物量主要

受到土壤总有机碳、总氮和 pH 值的影响, 与前人研

究结果一致(Alexander, 1977; Frostegård, 1991)。土壤

微生物的群落结构受海拔高度、年均温以及土壤温

度和碳氮比的影响。土壤碳氮比与微生物群落降解

有机质的速率紧密关联, 可影响微生物群落的含量

与结构(Swift et al., 1979; Myrold, 1988)。土壤碳氮比

在生态系统中很大程度上由植物碳的输入决定, 与

地理位置和气候条件所决定的植被类型有很大关

系。因此, 我们认为通过土壤碳氮比所反映的植被

类型也可能是影响土壤微生物群落结构的因素之

一。年均温以及由此决定的土壤温度对整体 PLFA

组分和土壤革兰氏阳性菌与阴性菌比值具有较显

著的影响(图 3), 这说明温度是另一个影响土壤微

生物群落结构的重要因素。影响微生物群落结构的

环境因素在不同研究中一贯存在争议, 如土壤 pH 值

(Bååth et al., 1992, 1995; Pennanen et al., 1998; 
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Högberg et al., 2003)等。而相对普遍的认识是 , 

除土壤理化性质以外 , 土壤微生物群落结构不

由单一因素决定 , 是不同因素共同作用的结果

(Blagodatskaya and Anderson, 1998; Bååth and Anderson, 
2003)。本次研究中, 微生物的群落结构显示出了与地

理因素、气候因素和土壤性质多种因素的相关性, 证

实了不同微生物群落结构的环境影响因素不一致, 且

微生物群落并不只受单一因素影响(Jumpponen and 

Myrold, 2014)。 

3.3  微生物的植物碳源 

土壤微生物 δ13C 分布的显著差异可以体现森林

植被类型对微生物所带来影响 (刘满强等 , 2003; 

Saynes et al., 2005)。贡嘎山东坡海拔 2000 m 以上几

乎没有 C4植物的存在(李嘉竹等, 2009), 但在青藏高

原等其它高海拔地区(约 4250 m)则出现了 C4 植物的

分布(旺罗等, 2004)。在此次研究中贡嘎山采样点整

体海拔较高, 西坡采样点均处于海拔 3000 m 以上, 

考虑到 C4植物在温暖且光照充足的条件下更容易生

长(Wang et al., 2005), 贡嘎山气候条件或土壤性质

可能增加了 C4 植物的分布, 使土壤微生物整体较其

它森林更偏向于 C4 植物碳源。贡嘎山微生物 PLFA

的 δ13C 符合之前对贡嘎山植被的 δ13C 调查结果

(−35‰ ~ −17‰)(李嘉竹等, 2009), 结合相关分析结

果来看, 微生物的植物碳源受年均温、降水量、总

有机碳和总氮的影响。因此, 我们推测气候因素与

土壤肥力可能通过影响植被类型分布, 决定土壤微

生物对植物碳源的选择。 

4  结  论 

(1) PLFA 组分的主成分分析显示, 微生物群落

结构在空间分布上具有纬度和海拔高度平衡分布的

特点。 

(2) 环境因素和微生物生物量及群落结构的相

关分析结果表明, 土壤 pH 值、总有机碳和总碳是影

响微生物生物量的主要因素; 而碳氮比和温度是影

响微生物群落结构的主要因素。 

(3) PLFA 的 δ13C 反映了微生物的植物碳源以

C3 植物为主。 

(4) 环境因素与微生物 PLFA 的 δ13C 的相关分

析显示 , 微生物对植物碳源的选择很可能受年均

温、年降水量、总有机碳和总碳共同影响。 

致谢: 感谢大连理工大学王琰副教授和华南农业大

学王俊老师给出的专业评审意见, 对本文质量的提

升具有很大帮助。 
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