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专论与综述 
 
 

高寒生态系统是全球变化的敏感区域，其微生物群落组成和功能影响着生态系统转化方向和

进程。随着现代分子生物学技术的突破，高寒微生物及其对气候变化的响应已成为国内外研究热

点，深入的研究可为预测气候变化下高寒生态系统的演变过程提供科学依据。 
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摘  要: 高寒生态系统分布在高纬度或高海拔、气候寒冷的地区, 包括北极苔原、高山苔

原、青藏高原等。高寒生态系统对气候变化非常敏感, 其土壤中储存大量的有机碳, 对全

球的碳平衡起关键作用。微生物是生物地球化学循环的主要驱动者, 微生物群落对气候变

化的响应和反馈影响生态系统的功能与稳定性。本文回顾了高寒生态系统微生物群落组

成、多样性与空间分布, 以及微生物群落对气候变化(增温、氮沉降、火干扰)的响应, 为

拓展我国高寒生态系统微生物研究提供基础。 
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Abstract: Climate warming is widely predicted to be largest and most rapid at high latitudes 
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and high altitudes like Arctic tundra, alpine tundra, Tibetan plateau, etc. The impacts of cli-
mate change on these ecosystems are critical for the global C cycle because of the large 
amount of C stored in these cold regions. Microbes are key drivers in biogeochemical cycling, 
and microbial responses and feedbacks to climate change affect ecosystems functioning and 
stability. This paper review microbial community composition, diversity and spatial distribu-
tions in those cold ecosystems, and microbial responses to climate change (warming, nitrogen 
deposition, fire interference), which could provide base in expanding microbial community 
studies in cold ecosystems of China. 

Keywords: Microbial communities, Cold ecosystems, Climate change, Responses 

1  高寒生态系统概况 

高寒生态系统分布在高纬度或高海拔、气候

寒冷、冻土分布广泛的地区, 如北极苔原、高山

苔原、青藏高原、南极、北部森林等地区。高寒

生态系统是在高寒环境下的寒冻土壤、冷生植物

群落以及与冻土有关的水热变化过程等, 及其在

该环境下形成的协同发展的生态系统[1−2]。由于漫

长时期的生物固碳及其缓慢的生物降解, 高寒生

态系统土壤中储存大量的有机碳, 在全球碳平衡

中起举足轻重的作用。 

高寒生态系统对气候变化异常敏感, 其气候

变暖速度高于地球平均水平。气候变暖也导致降

水格局改变、大气氮沉降增加, 一些敏感的地球

环境组分如冰川、冻土发生明显变化, 并由此加

速高寒生态系统退化[2−7]。随着气候不断变暖, 高

寒冻土活动层加深, 土壤性质发生剧烈改变, 形

成巨大的水分和土壤 CO2 循环变化效应[8−9]。气

候变暖也使植物群落结构、生物量以及生物多样

性等发生显著变化[10−12]。例如在北极地区, 灌木

森林覆盖面积逐渐增加, 林线(苔原和森林的交

界线)正在不断向北推进[13−14]。高寒生态系统对气

候变化的响应与反馈作用不仅影响当地生态系

统, 也将对全球生态系统及人类生活产生巨大

影响。 

2  高寒生态系统微生物群落 

微生物在调节生态系统功能如养分循环、有

机质分解、温室气体排放和环境污染物净化中起

重要作用, 是生物地球化学循环的主要驱动者。

环境条件改变会直接或间接地影响微生物群落

组成和功能, 进而影响生态系统功能。开展高寒

生态系统微生物群落及其对气候变化响应的研

究, 可为预测气候变化下生态系统的演变过程以

及高寒生态区保护提供理论依据。此外, 高寒环

境中诸多具有特殊价值的微生物资源, 将为工

业、农业、医药等方面的应用发挥重要作用。 

2.1  北极苔原土壤微生物 
北极苔原是北半球森林界线以北无林的自然

景观类型, 它呈环球带状分布在欧亚大陆和北美

大陆北冰洋的沿岸地带及其附近的岛屿上。北极

苔原面积为全球陆地面积的 5%, 却占全球土壤

有机碳储量的 12%。苔原地下为永久冻土, 仅在

夏季表面浅层土壤才融化。近 30 年的观察表明, 

北极气候变暖在不断加速中[12,15], 气候变暖增加

了土壤微生物的活性, 改变土壤中碳氮含量及循

环过程, 加速北极土壤碳矿化过程、CO2 的排放, 

进而加快北极以及全球变暖速度[16−19]。 

相对于土壤碳循环过程, 北极苔原土壤微生

物群落研究起步较晚。Wilhelm 等[20]研究发现酸
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杆菌、放线菌、变形菌和芽单胞菌门是北极苔原

永久冻土的主要微生物门类, 而 Neufeld 等[21]发

现δ-变形菌、放线菌是加拿大高纬度北极苔原的

主要门类。Mackelprang 等[22]利用宏基因组技术

对北极永久冻土的研究发现, 随着冻土的融化, 

微生物群落结构、系统发育、功能基因和代谢途

径都发生了改变, 放线菌、产甲烷菌在永久冻土

融化过程中相对丰度都有所增加, 但是真菌、藻

类、变形虫等真核生物没有发现类似的变化趋

势。Deslippe 等[23]在北极的长期增温实验中也发

现, 温度增加后放线菌的相对丰度增加, 芽单胞

菌和变形菌相对丰度都有所下降, 外生菌根真菌

等相对丰度也有所增加。因此我们可以看出气候

变暖对北极土壤微生物群落的影响是很大的 , 
不但改变了微生物的群落结构, 也可能对整个

地下生物链产生重要影响。 

北极苔原土壤微生物群落组成一般随季节变

化不大, 但受到植物群落的显著影响[24−25]。Chu

等[26]在加拿大西北地区苔原土壤中发现细菌群

落结构受到植被类型的影响比较大, 相比而言, 

古菌和真菌群落结构受植被类型的影响较小。

Chu 等[27]研究大尺度下北极土壤微生物的空间分

布, 发现 pH 是北极苔原土壤微生物群落组成、

空间分布的关键驱动因子, 其中, 优势菌门(酸杆

菌、放线菌、α-变形菌、β-变形菌、拟杆菌)相对

丰度都和 pH 呈显著相关。该研究也发现北极苔

原土壤微生物多样性并不比其他生态系统(例如

森林﹑草地﹑热带雨林等)低, 同时指出微生物

与 宏观 生物 (动 植物 )分 布规 律的 本质 不同 。

Männistö 等[28]也报道芬兰北极地区土壤细菌群落

分布与 pH 显著相关。本课题组最近研究表明, pH

不仅是北极苔原土壤细菌, 而且是某些功能菌群

如紫色光合菌空间分布的关键驱动因子。 

北极冻土中贮存大量的有机碳, 随着气候变

暖冻土中有机碳的稳定性及去向是关系到北极

以及全球生态系统的重大问题, 土壤有机碳的降

解及温室气体(CO2、CH4)排放的微生物学机理是

将来的研究重点。 

2.2  高山苔原土壤微生物 
发源于大陆内部的苔原为山地或高山苔原。

高山苔原主要分布在北欧拉普兰德山地、日本大

雪山、北美西北部和落基山北段等地区。长白山

苔原是我国最为典型的高山苔原, 被认为欧亚大

陆东部高山苔原的南缘[29], 其海拔在 2 100 m 以

上, 是长白山海拔最高最寒冷的地带, 很多植物

是第四纪冰川后遗留下来的极地植物[30]。高山苔

原带气候恶劣, 多年冻土分布也很广, 植物群落

结构简单, 层次单调, 仅有矮小灌木、多年生的

草本植物、地衣和苔藓交织生长, 形成广阔的地

毯式苔原植被[30]。与极地苔原相似, 高山苔原对

气候变化相当敏感, 随着气候变暖高山林线向海

拔更高处推移。 

研究者在阿尔卑斯山地苔原发现了较高的细

菌和真菌多样性[31], 其中细菌群落优势门为变形

菌、酸杆菌和放线菌; 真菌群落以伞菌亚门为主。

然而 Schadt 等[32]研究发现科罗拉多高山苔原真

菌群落以子囊菌门为主。高山苔原土壤微生物过

程和养分有效性随季节变化较大, 其微生物群落

组成也随季节而变化, 特别在夏季和冬季显著不

同[33], 此外, 土壤真菌和细菌的比例随季节变化

而明显不同[32]。Zinger 等[31]发现从五月到六月子

囊菌门相对丰度急剧增加而盘菌亚门急剧减少。

Deslippe 等[34]在阿拉斯加北部苔原模拟土壤微生

物对气候变暖和大气氮沉降的响应, 发现长期增

温显著增加了土壤外生菌根真菌的多样性, 而施

肥导致多样性降低。Campbell 等[35]同样也发现施

肥后细菌多样性显著降低, 细菌群落结构发生明

显改变。另外, Nemergut 等[36]在科罗拉多落基山

苔原土壤上的研究也发现, 施肥显著降低真菌中

的担子菌门相对丰度, 同时显著改变古菌和细菌
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的比例。 

在高山地区, 动植物多样性一般随海拔增加

呈现递减或单峰模式[37−38], 但微生物的海拔分布

规律并不明确。Bryant 等[39]在落基山发现土壤酸

杆菌多样性随海拔升高而降低; Singh 等[40]在日

本的富士山发现了细菌多样性随海拔呈现单峰

模式, 但 Fierer 等[41]在秘鲁安第斯山脉的研究中

却没有发现土壤微生物有明显的海拔分布模式。

本课题组研究了长白山土壤细菌和真核微生物

的海拔分布。结果发现, 长白山细菌多样性随海

拔没有呈现出明显的分布模式, 但与土壤 pH 显

著相关, 群落组成及优势门的相对丰度也与土壤

pH 显著相关, 该结果证明土壤 pH 是长白山细菌

垂直分布的关键驱动因子[42]; 而真核微生物多样

性随海拔呈现递减模式, 与长白山植物群落的分

布规律相似。 

高山苔原作为一类特殊的高寒生态系统, 其

土壤微生物的组成、分布规律以及对气候变化的

响应与反馈机制是将来的研究重点。高山苔原与

极地苔原土壤微生物群落的比较研究将有利于

阐明高纬度、高海拔不同生态系统下微生物在抗

寒以及对气候变化响应机制方面的不同。 

2.3  青藏高原土壤微生物 
青藏高原是世界上海拔最高、面积最大而独

特的生态系统, 作为“地球第三极”, 青藏高原高

寒生态系统在很多方面具有极地的属性, 高寒草

甸(草原)分布十分广泛并且土壤有机碳储量极高, 

在全球碳平衡中起举足轻重的作用[43]。高寒草

甸、高寒草原与高寒沼泽草甸草地等均属自然生

态类型, 并占据青藏高原的绝大部分面积, 这类

地表在欧亚大陆具有相当大的区域代表性[44]。青

藏高原对全球气候变化十分敏感, 作为欧亚大陆

最高最大的地貌单元, 它在亚洲乃至全球气候变

化中扮演重要角色。高寒、缺氧、日照时间长、

辐射强、降水少等这些因素相互作用形成了独特

的青藏高原自然地理环境, 同时孕育了大量、丰

富而特殊的微生物资源。 

目前, 青藏高原土壤微生物群落的研究还处

于起步阶段。王启兰等[45]研究了藏嵩草草甸、小

嵩草草甸、矮嵩草草甸、禾草草甸、杂类草草甸

及金露梅灌丛土壤微生物数量、生物量及有机质

的变化特征。结果表明: 0−40 cm 土层细菌和放线

菌数量、微生物生物量碳和土壤有机质含量均以

藏嵩草草甸最高, 真菌数量以金露梅灌丛最高。

彭岳林等[46]对藏北退化高寒草原土壤微生物数

量的研究表明, 轻度退化草地土壤细菌、放线菌、

真菌数量均有不同程度的提高; 而中度退化和严

重退化导致土壤细菌和真菌数量显著下降, 放线

菌数量却显著升高。芦晓飞等[47]对西藏米拉山高

寒草甸土壤的微生物群落结构、功能微生物及微

生物基因多样性进行了研究, 结果发现该地区土

壤细菌和古菌多样性具有一定特殊性, 但受到气

候变化和人类活的影响, 退化草甸土壤的微生物

群落结构发生了改变。牛佳等[48]采集若尔盖高寒

湿地常年淹水和无淹水两种水分条件下的土壤

样品, 利用磷脂脂肪酸方法分析其微生物群落结

构。结果表明, 土壤微生物总生物量、细菌生物

量、革兰氏阳性细菌及革兰氏阴性细菌生物量均

表现为常年淹水土壤高于无淹水土壤, 且 4 月份

高于 8 月份; 土壤真菌、放线菌的生物量表现为

无淹水土壤显著高于常年淹水土壤。磷脂脂肪酸

的主成分分析表明, 水分条件不同的两种土壤中

微生物群落结构显著不同, 季节变化并未引起土

壤微生物群落结构的改变。Gai 等[49−50]对西藏南

部的 AM 真菌进行了研究, 发现 AM 真菌孢子丰

富度在退化草地中显著低于正常草地, 并发现

AM 真菌的优势属为 Glomus。彭岳林等[51]对西藏

藏北高原草地植物 AM 真菌种群多样性进行了研

究, 分离出 Glomus、Acaulospora、Paraglomus

和 Scutellospora 属, 并发现不同草地类型和海拔
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对 AM 真菌的生态分布有重要影响。Liu 等[52]也

发现植被类型是影响 AM 真菌群落组成最重要的

因子。 

我们最近利用高通量测序研究了青藏高原土

壤微生物的生物地理分布, 发现青藏高原土壤细

菌多样性与土壤碳氮比呈显著负相关, 与植物多

样性呈显著正相关; 土壤细菌群落组成、空间分

布与土壤碳氮比、水分含量、植被类型极为相关; 

同时, 也发现历史因素(空间距离)对土壤细菌空

间分布的显著贡献。青藏高原在全球气候变化中

的地位与作用得到了国际上的广泛关注, 但是对

于该地区微生物群落的研究才刚刚起步, 将来需

要深入研究青藏高原土壤微生物群落功能属性

及其对气候变化的响应机制, 为预测生态系统的

演变过程提供科学依据。 

2.4  南极土壤微生物 
南极洲是位于南极点四周, 为冰雪覆盖的大

陆, 周围岛屿星罗棋布。南极大陆及其附属岛

屿的面积共约 1 400 万 km2, 占世界陆地面积的

10%。南极地区的土壤是在地球上最恶劣的条件

下形成的, 由于特殊的气候条件导致几乎没有大

型植物生长, 微生物在土壤生态系统中占绝对优

势地位[53]。土壤微生物的改变可较敏锐地反映整

个南极生态系统的变化。同时, 南极所具有的独

特地理及气候特征, 造就了极地微生物特殊的生

理特征和适应机制[54]。 

特殊的环境决定了南极土壤微生物的研究大

部分局限在南极考察站附近、湖泊、冰盖边缘等

地方。在微生物数量方面, Cowan 等[55]采用生物

发光 ATP 检测方法对南极矿土中微生物进行计

数, 发现粉状表层矿土中的细菌数比预计的要高

出 4 个数量级。研究者从南极长城站附近采集土

壤样品, 发现氨化细菌的数量为 104−106 cells/g, 

硝化细菌为 104 cells/g, 真菌为 103 cells/g[56]。在

微生物群落结构方面, Peck 等[57]发现南极土壤微

生物丰度和多样性受到土壤 pH、有机碳、总氮、

含水率等强烈影响, 土壤表层植被类型改变也影

响微生物群落结构。Yergeau 等[58]利用增温原位

模拟实验, 发现南极土壤中细菌和真菌的丰度和

多样性随着温度升高持续响应并呈快速增加趋

势。Chong 等[59]对南极凯西站附近不同土壤细菌

多样性的研究表明: 企鹅、海豹保护区的细菌多

样性远高于人类活动影响较大的站区。研究者在

南极 Lake Zub 附近采集的土壤样品中发现, 细菌

群落主要为 α、β、γ-变形细菌亚群、芽单胞菌、

拟杆菌、放线细菌、绿屈挠菌属和衣原体属[60], 与

其他非南极土壤微生物种群基本一致[61]。也有研

究表明南极土壤细菌群落多样性即使在很小的

区域尺度(200 m)也表现出高度的空间异质性[62]。

此外, 在南极冰盖边缘[63]、冰面尘坑[64]、根际土[65]

等环境的微生物研究也有相关报道。将来可利用

各国考察站在无冰区土壤建立的长期实验平台, 

并通过模拟实验, 研究南极土壤微生物对气候变

化响应及重要元素循环的微生物机理。 

2.5  高寒湖泊微生物 
湖泊是陆地水圈的重要组成部分 , 与大气

圈、生物圈和岩石圈有着不可分割的密切关系。

作为一个相对独立的体系, 湖泊经历了较长的地

质历史, 其连续沉积使湖泊沉积物记录了丰富的

古环境信息[66], 从而使之成为研究全球古气候变

化的重要载体[67−69]。全球变暖对湖泊生态系统也

产生重大影响, 如冰雪融化、冻土层消融, 将影

响湖泊生态系统水循环和小气候[70]。青藏高原拥

有地球上海拔最高、数量最多、面积最广, 以盐

碱湖为特色的高原湖群区, 是极好的高寒湖泊研

究对象。 

微生物群落研究已成为湖泊生态学研究的

热点之一, 这对更好地了解湖泊微生物的分布

特征及其生态功能作用具有重要意义。有研究结

果 表 明 , 青 藏 高 原 湖泊 中 的 微生 物 丰 度介 于
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1×104−3×105 cells/mL[71−72], 而在湖泊沉积物中, 

微生物丰度介于 1×107−1×108 cells/g[73]。微生物

群落研究发现, 湖泊水体古细菌的数量较多, 而

在湖泊沉积物中(极端环境除外)细菌则是主要的

类群。Bowman 等[74]对南极 Vestfolds Hill 的一些

湖泊沉积物中细菌多样性研究发现, 低 G+C 含量

的革兰氏阳性细菌为优势类群, 与硅藻叶绿体、

蓝细菌、δ-变形细菌亚群、衣原体目和螺旋体目

细菌相关的类群也较为丰富。Swan 等[75]对加利

福尼亚州的盐湖沉积物研究发现, 细菌群落中变

形菌、厚壁菌和放线菌是主要的门类, 古菌群落

主要是嗜盐及产甲烷相关的广古菌, 且大部分是

未知新种。Jiang 等[73]对青藏高原 Chaka 湖和

Athalassohaline 湖的研究发现, 在水体中, 拟杆

菌门、变形菌是主要细菌门类, 嗜盐菌是古菌主

要类群; 与水体不同, 沉积物中低 G+C 含量的革

兰氏阳性细菌占主要优势, 而古菌优势群落为产

甲烷菌。 

Xiong 等[76]对青藏高原 20 个湖泊沉积物的细

菌群落进行研究, 发现变形菌、拟杆菌门、厚壁

菌门和放线菌是主要的门类, 该研究也首次证明

了 pH 是碱性湖泊沉积物细菌生物地理分布的关

键驱动因子, 提出了当代环境与历史因素共同驱

动青藏高原湖泊沉积物的细菌空间分布。而最近

我们对青藏高原湖泊沉积物古菌群落的研究中, 

发现盐分是古菌群落多样性、组成及空间分布的

关键因子。Wu 等[77]研究青藏高原 16 个不同盐分

浓度湖泊水体中的微生物, 发现盐分是影响湖泊

水体中细菌群落分布的主要因子。Jiang 等[78]对青

藏高原 Chaka 湖不同深度的沉积物研究也发现盐

分驱动细菌的分布。 

今后在继续开展不同湖泊微生物多样性研究

的同时, 应结合全球与区域气候模型, 并与其他

地质记录(如: 化石、冰芯、元素、历史记载等)

进行比较研究 , 通过综合对比分析 , 区分全球

性、区域性和地方性的环境变化信息; 结合模拟

结果, 利用现代分子生物学技术对高寒湖泊微生

物以及与环境相互作用进行深入研究, 是充分了

解湖泊环境中微生物多样性的秘密并利用湖泊

微生物资源的重要前提。 

3  高寒微生物对气候变化响应 

3.1  对增温的响应 
由于寒冷地区的微生物代谢活性主要受到温

度的限制, 因此对温度的响应非常敏感。增温能

够增加植物的光合作用, 增加植物凋落物和根际

分泌物, 也直接改变土壤中可利用碳氮的质和

量[79−80], 进而影响土壤微生物群落。目前关于土

壤微生物对温度的敏感性还存在很大争议, 如: 

一些研究表明微生物能对短期增温产生快速响

应[58,80], 8 年以后仍有响应[81], 但也有结果表明增

温对微生物群落组成没有显著影响[82]。Rinnan

等[83]指出需要 10 年以上才能够检测到起始的土

壤微生物群落结构变化。同样, 增温对微生物群

落功能的影响也存在着类似的争论, 是温度适

应[79,84]还是功能改变[81]还存在广泛争议。 

近年来, 研究者开展了北极苔原土壤微生物

对增温的响应研究。Mikan 等[85]利用北极苔原的

温度控制实验, 发现增温能刺激微生物的活性, 

加速土壤中碳和营养元素的转化。Hartley 等[86]

发现增温能够引起微生物群落的改变, 并且能够

增加 CO2 气体的排放 , 导致土壤碳的丢失。

Deslippe 等[23]通过 18 年的增温实验发现长期增

温可以明显改变微生物群落结构, 导致了细菌群

落均一度的降低, 但增加了真菌群落的均一度。

Glanville 等[87]在对地上植被以及地下微生物的研

究中发现, 在雪融化 72 h, 植物和微生物群落均

做出迅速的响应。青藏高原土壤微生物对增温的

响应研究较少, 本课题组在青藏高原北麓河增温

平台的研究发现, 增温可能主要通过改变土壤和
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植物的特征, 间接影响土壤微生物群落。细菌的

群落结构能够对短期增温做出快速响应, 主要细

菌门类丰度的改变可能对生态系统功能产生潜

在影响。相比而言, 真菌群落结构多样性对短期

增温不敏感, 但稀有种群发生显著改变, 也可能

导致与丰度不成比例的功能改变, 如: 显著增强

了微生物呼吸速率。 

微生物是通过群落结构的改变还是生理功能

的适应来应对气候变化？这种变化需要增温处

理多长时间才可发生, 以及这种改变能够持续多

久等关键问题仍不明确。今后工作应同时研究高

寒生态系统不同微生物功能群在时间尺度上对

增温的响应。 

3.2  对大气氮沉降的响应 
大气氮沉降是全球氮素生物地球循环的重要

环节, 而工业革命以来大气氮排放和沉降呈激增

趋势; 多数陆地生态系统特别是草地生态系统面

临着不同程度的退化, 对其进行类似于农田施肥

的管理措施, 是一种寻求生态修复的有益尝试。

两者对土壤微生物的影响有互通之处, 一方面它

们均作为营养源对生态系统产生直接影响; 而另

一方面, 生态系统固有的养分之间相互作用, 使

单素研究(如氮沉降)不能仅考虑单一养分元素的

影响, 更应从多养分相互影响上进行解析[88]。比

如氮沉降会导致生态系统氮限制转化为磷限制。 
氮沉降对生态系统微生物的影响包括土壤微

生物生物量及数量、土壤呼吸及酶活性、以及微

生物群落结构等多方面。多数研究认为, 氮沉降

会降低生态系统的土壤微生物生物量、提高土壤

细菌数量而降低真菌数量、提高或抑制土壤呼吸

等、改变土壤 C、N、P 养分循环的酶活性等[89]。

但是, 由于生态系统的异质性, 以及不同试验在

养分种类、添加数量及试验时长等不同因素的影

响下, 土壤微生物的响应规律并非一成不变。如

Schmidt 等[90]在落基山脉西部高山苔原发现氮肥

添 加 降 低 了 土 壤 微 生 物 生 物 量 的 现 象 ; 而

Johnson 等[91]在英国高山草地的研究却未发现氮

肥添加对土壤微生物生物量的影响。面对不同的

响应规律, 宏分析(Meta-analysis)或许能成为一

种有效的探究土壤微生物响应规律的方法[92−93]。 

有研究认为, 土壤微生物对养分添加的响应

受到所试验的生态系统养分限制状态影响。因为

通常多数生态系统处于氮限制状态, 短期养分添

加试验会刺激土壤微生物的生长, 同时, 外加养

分提高地上部植物净生产力, 使土壤碳输入增

大, 这在氮限制系统中将增加土壤微生物生物

量; 而在长期施肥试验中, 氮素养分已达饱和, 

比如一些生态系统在氮素饱和之后, 转变为磷限

制系统, 而这种转变会导致土壤微生物生物量的

降低。Schmidt 等[94]在靠近北极的高海拔灌木林

的施肥试验表明, 只有碳和氮磷钾全素施肥会增

加微生物生物量, 两者分开施用并不影响微生物

生物量。而 Chandini 等[95]对位于落基山脉的针叶

林的研究也发现, 氮肥没有对微生物产生影响, 

但磷肥却降低了土壤微生物的呼吸和代谢商。除

了作为营养物质直接影响土壤微生物外, 养分添

加还改变了土壤理化性质, 通过刺激或抑制土壤

酶活性等方式间接影响土壤微生物。如氮素增加

导致土壤 pH 下降, 将提高土壤中的镁、钙、铝

等元素的有效性, 增大元素淋失并提高土壤铝毒

性, 从而抑制土壤微生物生长[96]。而有研究表明, 

氮素对土壤木质素降解酶有抑制作用, 该作用降

低凋落物的分解速率而导致土壤碳素累积。但同

时, 木质素和土壤碳结合, 使之不易被微生物利

用而降低土壤微生物的生物量。 

许多研究表明, 养分添加改变了土壤微生物

的群落结构, 而 Nemergut 等[36]和 Liu 等[97]在落基

山脉高山苔原土壤以及青藏高原高寒草甸土的

研究也证实, 在高寒生态系统, 土壤细菌、真菌

抑或古菌在群落结构上对施肥也有响应。Wessén
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等[98]利用定量 PCR 对不同类群细菌的响应进行

研究, 发现 α-变形菌门、厚壁菌门、放线菌门和

拟杆菌门等对 N 沉降均有不同程度的响应; 而

Fierer 等[99]基于高通量测序结果, 提出氮沉降是

从养分角度对土壤富营养型和寡营养型微生物

产生影响, 改变土壤微生物的群落结构, 进而影

响到土壤微生物生物量和土壤呼吸。他们的研究

结果也发现放线菌门、酸杆菌门、α-变形菌门和

厚壁菌门类群对氮素添加有显著响应, 该结果在

Ramirez 等[100]试验中也被证实。今后, 微生物对

氮沉降响应研究应主要借助长期定位试验平台, 
以便获取更为准确稳定的微生物响应信息; 同

时, 也需从目前关注的单元素转变为多元素相互

作用的响应研究。 

3.3  对林火干扰的响应 
火烧会对森林土壤生态系统产生重要的影

响[101], 除了其明显的地面效应, 火能影响土壤的

理化性质, 如结构、孔隙率、水分、有机质含量

和矿物质养分等[102−103]。而作为温度升高和土壤

特性改变的直接结果, 土壤微生物随之受到影

响[103−104]。在气候变暖背景下, 林火呈现增多态

势, 而土壤微生物在火烧后森林生态系统恢复过

程中扮演重要的角色。因此, 了解火烧后森林土

壤微生物的响应对加深森林生态系统的认识和

火后生态系统的重建具有重要意义。 

由于高温致死和燃烧导致的有毒化合物的产

生, 林火发生后土壤微生物数量会迅速降低[105], 

尤其是真菌的生物量[106−108]。不同细菌类群对林

火热量诱导的死亡敏感度存在差异。硝化细菌比

异养细菌敏感, 但是不如真菌敏感。大约 99%的

硝化细菌在干土中 90 °C 和在湿土中 80 °C 时死

亡[109]。在新墨西哥北部高强度火烧一个月后, 自

养细菌的数量比周围没有火烧的派克松林高 10

倍[110]。有学者推测, 火烧后地表输入光照的增强

也会提高光合细菌与藻类的相对丰度。火烧后固

氮植物多样性的增加, 也会改变其他土壤微生物

的组成和活性[110]。 

有研究表明, 高强度和低强度火后真菌的数

量都有所降低[111]。澳大利亚东部森林 31 年的观

测发现, 每十年进行 2.5 次火烧和 5 次火烧, 改变

了真菌的群落结构组成[112−113]。林火过后, 过火真

菌开始出现, 过火真菌是指由于火的影响而产孢

子进而发育的真菌, 而不是火烧中幸存下来的真

菌。一些过火真菌可以在有机物燃烧后的木炭上

产孢子 , 有些在灰烬和土壤中产孢子 , 还有些

则是与植物根部共生的菌根真菌或是植物病原

菌[114]。内生菌根真菌通常与森林内陆的草本植物

共生, 一般它们要比非共生真菌更加的耐热。

Klopatek 等[115]发现内生菌根真菌 100%致死的温

度是 94 °C。但是, Pattinson 等[116]发现在模拟火烧

中, 当温度达到 80 °C 时, 内生菌根真菌就全部

死亡了。 

有研究发现, 林火过后土壤真菌的功能多样

性增加, 而细菌的则下降[101]。火烧样地的土壤真

菌功能多样性指数都比未烧区高[117], 这说明火

烧后真菌能够很快地恢复活力, 对于火烧后森林

的恢复有着潜在的重要性。Fontúrbel 等研究火烧

对地中海森林土壤微生物的影响, 发现火烧总体

降低了土壤微生物生物量、呼吸作用以及酶活性, 

但增加了土壤微生物的功能多样性[118]。未来的研

究可以对火后微生物群落与植物群落的协同恢

复进行充分考虑, 准确评估火干扰对森林生态系

统的影响以及生态系统的演变与恢复。 

4  研究展望 

全球范围内的高寒生态系统正受到气候变化

的深刻影响, 并且在当前全球变化背景下这种影

响会更加严重。微生物是生物地球化学循环的主

要驱动者, 其群落组成和活性影响着生态系统转

化方向和进程。微生物群落对气候变化的响应和
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反馈强烈影响高寒生态系统的功能与稳定性。在

我国, 与农业生态系统相比, 高寒生态系统微生

物研究还处于起步阶段, 我们目前对高寒微生物

群落组成与功能不甚了解, 对其气候变化的响应

与反馈还不明确。近年来, 现代分子生物学技术

特别是高通量测序、基因芯片等技术的突破, 为

研究高寒微生物群落组成与功能提供了强有力

的技术手段, 使其成为微生物生态学领域国内外

研究热点。认为今后应该加强以下几方面的研究:  

(1) 高寒生态系统微生物的组成、多样性、

空间分布格局, 来充分理解高寒土壤、湖泊微生

物的群落特征、生物地理分布及其驱动机制。 

(2) 高寒生态系统微生物对增温、降水格局

改变等气候变化的响应和反馈机制, 为预测气候

变化下生态系统的演变与稳定性提供依据。 

(3) 高寒冻土退化过程中对土壤碳循环的微

生物机理以及对全球碳平衡的影响。 

(4) 气候变化下高寒植被与土壤微生物的协

同作用机理以及对全球变化的反馈。 

(5) 利用高通量测序、生物信息分析并结合

环境变量来构建微生物代谢网络, 建立气候变化

下高寒微生物群落的预测模型。 

致谢: 感谢曾军、倪盈盈、时玉、孙怀博、马大

卫、申聪聪、项兴佳、熊金波、李云涛、孙瑞波

在文献查阅与写作方面的协助。 
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