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摘  要：【目的】针对青藏高原藏东南地区色季拉山不同海拔森林土壤，探讨微生物群落与土

壤酶活性之间的联系以及受控因子。【方法】利用微生物细胞膜磷脂(PLFA)方法研究土壤微生

物群落结构随海拔变化情况，分析土壤葡萄糖苷酶、酚氧化酶、蛋白酶、L-天冬酰胺酶、脲酶

和酸性磷酸酶活性以及土壤理化性质随海拔的变化趋势。【结果】土壤理化性质和生化指标随

海拔增高没有显著变化，如水分含量、有机碳、全氮、碳氮比、pH、无机氮和硝态氮，土壤葡

萄糖苷酶、酚氧化酶、蛋白酶、L-天冬酰胺酶和酸性磷酸酶活性等；然而，微生物丰度呈现中

峰优势分布规律，细菌、真菌、革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌和放线菌含量在海拔 3 900 m 和

4 000 m 处生物量显著高于低海拔和更高海拔。皮尔森相关性分析表明土壤 pH 是影响微生物群

落结构的主要因子，但海拔梯度上的温度变化与微生物群落结构和酶活性不存在显著相关性；

同时，有机碳、全氮、水溶性有机碳和水溶性有机氮和 pH 等理化指标与土壤酶活性显著相关。

【结论】在藏东南色季拉山森林生态系统，海拔梯度对土壤微生物群落结构影响较大，土壤理

化指标与生物特征对海拔梯度的响应较弱。 
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Abstract: [Objective] This study tried to find the key factor which affected the soil microbial com-
munities and enzyme activities along an altitudinal gradient in forest ecosystem in Sejila mountains. 
[Methods] This study tested six soil enzyme activities (β-glucosidase, phenol oxidase, protease, 
L-asparaginase, urease and acid phosphatase) and soil microbial communities structures (bacteria, 
fungi, gram-positive bacteria, gram-negative bacteria and actinomycete). [Results] Soil physico-
chemical properties such as moisture, TOC, TN, C/N and pH had no significant changes along the al-
titudinal gradient. Moreover, soil enzyme activities such as β-glucosidase, phenol oxidase, protease, 
L-asparaginase and acid phosphatase had no significant change along the altitudinal gradient. How-
ever, bacteria, fungi, gram-positive bacteria, gram-negative bacteria and actinomycete biomass all 
showed a mid-domain effect along the altitudinal gradient, which reached higher values at 3 900 and 
4 000 ms.a.l. Person correlation analysis showed that pH was the key factor structuring microbial 
communities, yet mean annual temperature had no significant correlation with microbial communi-
ties and enzyme activities. Instead, soil physicochemical properties such as TOC, TN, WSOC and 
WSON were key factors in enzyme activities. [Conclusion] These results suggested that elevational 
gradients had an important influence on soil microbial communities, but not on soil physicochemical 
factors and soil enzyme activities. 

Keywords: Soil microorganism, Soil enzyme activities, Tibet Plateau, Forest ecosystem 

近年来地球微生物多样性得到了越来越多的

关注，但微生物地理学方面的相关报道仍然较   
少[1-2]。与动植物方面研究相比，环境因子对土壤

微生物影响的研究比较少，而且已有研究大多集中

在水平空间尺度上[3]，垂直尺度即海拔梯度上环境

因子对土壤微生物的影响鲜有报道。 
海拔梯度通常被理解为自然温度、水分和光照

梯度，主要因为年均温和水分等气象水文因子随着

海拔的增加而发生显著变化。气候因子，尤其是温

度和降水，通常在海拔梯度上和动植物有着很强的

相关性[4-5]，但是与土壤微生物的关系还不是很清

楚。一般而言，温度较高、水分较好，微生物能旺

盛繁殖；温度和水分不适宜，微生物不易繁殖。

Giri等[6]研究发现细菌生物量和海拔高度有着明显

的负相关关系，Margesin等[7]发现真菌生物量和多

样性都随着海拔增加而下降。相反，Mannisto等[8]

在研究海拔梯度时发现土壤理化性质特别是 pH可
能主导了土壤微生物群落的变化规律，而温度梯度

的作用可能较小。这一研究结果与最近的报道基本

一致，如 Shen等[9]发现 pH是影响长白山海拔梯度
土壤微生物群落结构的主要因子。 
青藏高原位于中低纬度，面积达 2.25×106 km2，

约占我国国土面积的 1/4，平均海拔在 4 000 m以
上，被认为是全球气候变化的敏感区，全球气候的

微小变化可能会引起该区域自然环境要素(包括土
壤微生物群落结构和土壤酶活性)发生显著性的变
化[10]。此外，西藏东南部林芝地区是我国第三大

林区和最大的原始林区，有林地面积 264万 km2，
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森林覆盖率 46.1%，森林蓄积量 8.82亿 m3，占西

藏自治区森林蓄积量的 42.3%，占全国的 7.5%[11]。

研究森林海拔对土壤微生物的影响具有较强的代

表性。 
本研究的目的是：(1) 查明藏东南色季拉山森

林土壤微生物群落和土壤酶活性随海拔的变化特

征；(2) 查明藏东南色季拉山森林土壤微生物和土

壤酶活性与环境因子之间的关系。 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 
研究区位于青藏高原林芝地区色季拉山，从海

拔 3 800 m 到 4 100 m (29°10′−30°15′N，

93°12′−95°35′E)。根据林芝气象观测站 1979 年到

2010 年的气象观测，研究区年均温、最高月均温

以及最低月均温分别是−0.7、14.0和−9.2 °C。年降

水量 1 134.1 mm，远高于年蒸发量 544.0 mm。年

均相对湿度 78.83%。雨季集中在 6−9月份，占全

年降水的 80%左右，其中 8 月份降雨最多，平均

强度约为 294.2 mm，占全年降水的 30%。植被主

要由乔木、灌木和草本组成。灌木主要有冷杉、薄

毛海绵杜鹃、忍冬 (Lonicera spp.)和硬毛杜鹃

(Rhododendron hirtipes)等，草本主要有毛茛

(Ranunculus spp.)、地榆(Sanguisorba spp.)、报春花

(Primula spp.)和马先蒿(Pedicularis spp.)等[12-13]。 

1.2  样品采集 
为了研究环境因子对土壤微生物群落结构与

活性的影响，我们选择了色季拉山森林土壤。2011

年 8月，从海拔 3 700−4 100 m每 100 m为间隔的

5个海拔，我们采取 0−15 cm土层的样品。每个海

拔分别在 10 m×10 m的样方中采集一个混合土壤

样品，每个海拔共采集 4个重复样品，5个海拔上

植被都以冷杉和金银花为主。土壤采集后立刻用  

2 mm的土壤筛过筛以去除植物根和石头。样品装

在保温箱里空运回实验室，每个样品都分成两份，

用于土壤理化分析的一份放入 4 °C保存，用于微

生物分析的一份放入−80 °C保存。 

1.3  分析方法      
1.3.1  土壤理化分析：自然风干的样品用于测 pH、
有效氮和有效磷。称取 5 g土壤在 105 °C烘 12 h
测含水量。水土比 1/2.5测土壤 pH。土壤粒径用粒
度分析仪(Microtrac S3500)测量。土壤有机碳用日
本岛津公司 TOC-VCPH 型分析仪测量。土壤总氮
用凯氏定氮仪测量。土壤总磷用紫外分光光度计 
测量。 

土壤水溶性物质根据 Jones方法[14]测定。2.5 g
湿土加入 25 mL去离子水 200 r/min搅拌 15 min，
然后 2 500 r/min离心 10 min取得上清液。水溶性
有 机 碳 和 水 溶 性 有 机 氮 用 日 本 岛 津 公 司

TOC-VCPH 型分析仪分析。阴离子用离子色谱

(Binex ICS900)分析。硝态氮和铵态氮含量用流动
分析仪(Futura)测定。 
1.3.2  土壤酶分析：土壤酶活性采用关松荫等的研

究方法[15]，酚氧化酶活性用分光光度法在酶标仪

MD M5上测定。1 g干土加入 10 mL 1%浓度的焦
棓酸作为底物，在 30 °C混合 10 min。葡萄糖苷酶

活 性 以 Para-nitrophenyl-β-D-glucopyran-oside 
(pNPG)为底物。1 g湿土加入 4 mL 0.05 mol/L缓冲

液以及 1 mL 5 mmol/L的 PNPG在 37 °C水浴 1 h。
L-天冬酰胺酶活性用 5 g土置于 50 mL三角瓶中，
用 0.5 mL甲苯处理。15 min后加 10 mL 3%天东酰

胺和 10 mL (pH 6.7)磷酸盐缓冲液于 37 °C恒温箱
中培养 24 h。脲酶活性用 0.5 g 湿土加入 2.5 mL    

80 mmol/L脲素和 20 mL 75 mmol/L硼酸盐缓冲溶
液在 37 °C反应 2 h。蛋白酶活性用 1 g新鲜土壤
加入 5 mL酪蛋白溶液和 5 mL三异丙基乙磺酰缓

冲溶液在 50 °C培养 2 h。酸性磷酸酶活性用苯基
磷酸盐作基质，以酚的释放量表示磷酸酶活性。 

1.3.3  磷脂脂肪酸提取和分离：磷脂脂肪酸抽提方

法通过修改过的 BD方法[16]，在冷冻干燥后的 5 g
样品中加入单一相的氯仿、甲醇和磷酸盐缓冲溶液

的混合溶剂(1:2:0.8，体积比，pH 7.4)，振荡抽提   
2 h，离心得到上清液，在上清液中加入等比例的
水和氯仿，静置分层吸取下层有机相。此过程重复
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抽提两次。两次抽提得到的有机相混合在一起，通

过硅酸层析柱分别用氯仿、丙酮和甲醇冲洗得到中

性脂、糖脂和磷脂。磷脂进一步通过 37 °C 水浴
15 min 在碱性条件下水解为磷脂脂肪酸甲酯，样
品置于−20 °C 保存。磷脂脂肪酸分析采用美国
Agilent6890A 型气相色谱仪，包括全自动进样装
置、石英毛细管柱及氢火焰检测器。鉴定采用美国

MIDI 公司(MIDI，Newark，Delaware，USA)开发
的基于细菌细胞磷脂脂肪酸成分鉴定的 Sherlock 
MIS 4.5 系统 (Sherlock Microbial Identification 
System)。 

1.4  统计分析方法    
各海拔变量之间的显著性差异采用单因素方

差分析和多重比较分析，土壤因子和微生物群落与

土壤酶活性之间的相关关系采用皮尔森相关分析。

所有的分析通过 SPSS 18.0软件进行。所有的统计

分析都在 P=0.05的范围进行。 

2  结果与讨论  

2.1  土壤理化性质沿海拔梯度的变化 
色季拉山年均温随着海拔的增加而下降，但是

多数土壤物理化学指标在海拔梯度上没有明显的

变化趋势(表 1)。土壤水分、有机碳、全氮、硝态

氮含量和碳氮比值、pH 在海拔梯度上没有显著性

的变化。有机碳和全氮最小值皆出现在最高海拔  

4 100 m处，分别为 71.8 mg/kg和 2.6 mg/kg，最大

值出现在中间海拔 3 900 m处，分别为 84.1 mg/kg

和 3.4 mg/kg。同时，土壤含水量最高为 77.3%，

也出现在中间海拔 3 900 m处，尽管所有海拔土壤

都呈现酸性，但在这一海拔土壤 pH值最低。值得

注意的是，土壤碳氮比(C/N)通常被认为是土壤质

量的敏感指标，可衡量土壤 C、N营养平衡状况，

低的 C/N 比可以加快微生物的分解和氮的矿化速

率，在森林土壤中，高的碳氮比则使真菌比例相对

较高，体现了真菌的竞争优势[17]，但海拔土壤碳

氮比均小于 30。此外，水溶性有机碳、水溶性有

机氮、铵态氮和土壤阴离子含量在海拔梯度上均有

明显的中峰优势。如水溶性有机碳和水溶性有机氮

含量在中间海拔 3 900 m处最大，分别为 921.3 mg/kg

和 61.7 mg/kg。相对低海拔和更高海拔具有显著性

的增加。相似的，氯离子含量也是在中间海拔     

3 900 m处最大，并且显著性的高于低海拔和更高

海拔。因为中间海拔处降水量较多，土壤水含量最

高，使得水溶性物质含量最高。此外，植物种类和

组成不同，其根系分泌物和枯落物的质和量就不

同，可能会使得土壤物理化学性质有差异，从而可

能会引起土壤微生物和酶活性的差异。在研究的海

拔梯度上植被都以冷杉和金银花为主，并没有明显

的差异(表 1)。因此我们在本研究中忽略了植被  

因素。 

2.2  土壤酶活性沿海拔梯度的变化 
研究了 6种土壤酶活性随海拔的变化，它们分

别与土壤碳循环、氮循环和磷循环密切相关。除了

脲酶活性以外，其余土壤酶活性在 4个海拔梯度上

没有显著性的变化趋势(图 1)。β-葡萄糖苷酶和酚

氧化酶是与碳循环密切相关的土壤酶，β-葡萄糖苷

酶是一种重要的水解酶，它们能够水解 1-4糖苷键，

释放出 β-葡萄糖；酚氧化酶可以使酚氧化成醌，而

醌可以保护微生物免受感染[18]。这两种酶活性皆在

海拔 3 900 m处最高，分别是 425.23 μg pNP/(g·h)  

和 253.06 μg PG/(g·h)。虽然在海拔梯度上没有明

显的变化，但是 β-葡萄糖苷酶活性与土壤有机碳

含量呈极显著正相关(P<0.01)，与土壤 pH 呈极显

著负相关关系，并且与土壤 pH有最大的相关系数

(R=−0.781)。酚氧化酶活性与土壤水溶性有机碳和

水溶性有机氮呈极显著正相关，与有机碳和全氮呈

显著性正相关(P<0.05)，与土壤 pH 呈显著性负相

关(表 2)。说明土壤物理化学性质相对于气候或海

拔因子对与碳循环相关土壤酶活性有更强的影响。

土壤有机碳、全氮、水溶性有机氮和水溶性有机碳

含量越高，土壤中与碳循环相关的土壤酶活性则越

高。土壤 pH酸性越强，与碳循环相关土壤酶活性

则越高。 
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图 1  土壤酶活性沿海拔梯度的变化 
Figure 1  Soil enzyme activities of soil samples change along the altitude gradients 

注：不同的字母间表示差异显著(LSD，P<0.05). A：β-葡萄糖苷酶活性；B：酚氧化酶活性；C：蛋白酶活性；D：L-天冬酰胺酶
活性；E：脲酶活性；F：酸性磷酸酶活性. 
Note: Different letters indicate significant difference among the elevational gradients at P<0.05 with LSD. A: β-Glucosidase; B: Phenol 
oxidase; C: Protease; D: L-asparaginase; E: Urease; F: Acid phosphatase. 

 
L-天冬酰胺酶、蛋白酶和脲酶都是和氮循环密

切相关的水解酶，尤其脲酶在土壤氮转换中发挥了

重要作用，它可以分解脲素，并且形成二氧化碳和

氨。因此脲酶活性是土壤氮营养元素的重要指      
标[18]。L-天冬酰胺酶活性和蛋白酶活性在海拔梯
度上都没有显著性变化，脲酶活性则随海拔的增加

而呈现升高趋势，在最低海拔 3 700 m处活性最低，
为 39.5 μg NH4

+-N/(g·h)，在最高海拔 4 100 m活性
达到最大 71.1 μg NH4

+-N/(g·h)，增幅高达 80%。

脲酶活性相对于最低海拔有显著性的增加。影响 3
种与土壤氮循环相关的土壤酶活性的理化指标较

多，蛋白酶活性与有机碳和全氮呈极显著正相关，

与土壤水和铵态氮呈显著性正相关，与土壤 pH呈
显著性负相关。L-天冬酰胺酶活性与水溶性有机碳
和水溶性有机氮呈极显著正相关，与土壤水、有机

碳和全氮含量呈显著性正相关，与土壤 pH呈显著
性负相关。与其它两种酶活性不同的是，脲酶活性

在海拔梯度上与年均温有最强的极显著负相关性
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表 2  土壤酶活性与土壤理化因子之间的相关关系 
Table 2  Correlation coefficients (R) between soil enzyme activities and physical-chemical factors 
指标 

Parameter 
葡萄糖苷酶 
β-Glusosidase 

酚氧化酶 
Phenol oxidase

蛋白酶 
Protease

L-天冬酰胺酶 
L-Asparaginase 

脲酶 
Urease 

酸性磷酸酶 
Acid phosphatase

年均温 MAT 0.044 0.391* −0.328 0.152 −0.690** −0.370 
土壤水 Moisture 0.330 0.328 0.594* 0.456* 0.660** 0.625** 
有机碳 TOC 0.742** 0.596* 0.701** 0.580* 0.379 0.638** 
全氮 TN 0.590* 0.465* 0.629** 0.548* 0.400* 0.421* 
全磷 TP −0.107 −0.214 0.331 −0.109 0.624* 0.336 
水溶性有机碳 WSOC 0.383* 0.840** 0.173 0.661** −0.076 0.251 
水溶性有机氮 WSON 0.298 0.833** 0.200 0.684** −0.035 0.290 
硝态氮 NO3

−-N −0.355 −0.188 0.019 −0.273 0.226 −0.130 
铵态氮 NH4

+-N 0.002 0.165 0.586* 0.281 0.630** 0.434* 

pH −0.781** −0.503* −0.404* −0.534* −0.356 −0.570* 
Note: *: P<0.05; **: P<0.01, n=20. 
 
(R=−0.690)，此外脲酶活性与土壤水、铵态氮含量
呈极显著正相关关系。与土壤碳循环土壤酶活性相

似，说明土壤物理化学性质相对于气候或海拔因子

对与氮循环相关土壤酶活性有更强的影响。土壤

水、土壤有机碳、全氮、铵态氮含量越高，土壤中

与氮循环相关的土壤酶活性会越高。土壤 pH酸性
越强，与氮循环相关土壤酶活性越高。 

酸性磷酸酶是与磷循环密切相关的土壤酶，它

的活性在海拔梯度上没有显著性的变化，但与土壤

碳循环相关酶类似，其最高活性也与碳相关土壤酶

一样出现在3 900 m处，为944.93 μg pNP/(g·h)，并
且酸性磷酸酶活性在海拔梯度上与土壤水和有机

碳含量呈极显著正相关，与全氮和铵态氮呈显著正

相关，与土壤pH呈显著负相关。表明有机碳含量
与土壤氮循环和磷循环相关酶活性均有较紧密的

联系。此外，土壤酸性越强，酸性磷酸酶的活性越

高。总之，多数的土壤酶活性在海拔梯度上都没有

显著性的变化趋势，主要原因可能与土壤理化性质

有关。例如，绝大多数的土壤理化因子在海拔梯度

上均未发生显著变化。此外，土壤酶的不同来源也

使得不同土壤酶活性有差别，因为L-天冬酰胺酶、
酸性磷酸酶和蛋白酶主要源自于细菌，脲酶主要源

自于植物，酚氧化酶广泛存在于土壤微生物和植   
物中[18]。 

2.3  微生物群落结构随海拔梯度的变化 
土壤微生物类群之间含量上的变化是土壤微

生物群落结构演替的重要内容，尤其是土壤细菌和

真菌生物量的变化[19]。本文用磷脂脂肪酸技术研

究了色季拉山海拔梯度上土壤微生物群落结构的

变化规律。总体而言，细菌(i14:0，i15:0，a15:0，
C15:1，i16:0，16:1w9c，16:w7c，16:1w5c，16:1w3c，
i17:0，a17:0，C17:1，cy17:0，C18:1，i19:0，cy19:0)
生物量[20-22]，真菌(C18:2，18:1w9c)生物量[20]，革

兰氏阳性菌(i14:0，i15:0，a15:0，i16:0，i17:0，a17:0，
i19:0，10Me16:0，10Me17:0，10Me18:0)生物量[23]，

革兰氏阴性菌(cy17:0，cy19:0，15:1，16:1w9，
16:1w7，16:1w5，18:1w7，19:1)生物量[24]和放线

菌(10Me16:0，10Me17:0，10Me18:0)生物量[25-26]，

均随海拔梯度具有显著性的变化趋势，都在中间海

拔 4 000 m处有最大的生物量(图 2)，并在中间海
拔 3 900 m和 4 000 m处生物量显著高于更低海拔
或更高海拔生物量，表现出中峰优势规律。我们用

总 PLFAs 代表土壤总生物量时也发现同样的中峰
优势规律。在许多研究中，相似的中峰优势规律在

植物和动物的分布中经常发现，例如在菲律宾[27]、

马达加斯加[28]、墨西哥[29]、内华达和犹他州[30]以

及哥斯达黎加[31]等地的研究。这些结果说明在森

林生态系统中微生物在海拔梯度上的分布也可能 
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图 2  土壤微生物群落结构沿海拔梯度的变化 
Figure 2  Soil microbial community structure and community-relation ratios change along the altitude gradients 

注：不同的字母间表示差异显著(LSD，P<0.05). A：细菌生物量；B：真菌生物量；C：革兰氏阳性菌生物量；D：革兰氏阴性菌
生物量；E：放线菌生物量；F：真菌与细菌比值；G：革兰氏阳性菌与革兰氏阴性菌比值；H：环状脂肪酸与前体脂肪酸比值. G+：

革兰氏阳性菌；G−：革兰氏阴性菌；F/B：真菌/细菌；G+/G−：革兰氏阳性菌/革兰氏阴性菌；cy/pre：环状脂肪酸/前体. 
Note: Different letters indicate significant difference among the elevational gradients at P<0.05 with LSD. A: Bacteria biomass; B: Fungi 
biomass; C: Gram-positive bacteria biomass; D: Gram-negative bacteria biomass; E: Actinomycete biomass; F: Fungi to bacteria ratio; G: 
Gram-positive bacteria to gram-negative bacteria ratio; H: Cyclopropyl fatty acid to precursor fatty acid ratio. G+: Gram-positive bacteria; 
G−: Gram-negative bacteria; F/B: Fungi/Bacteria; G+/G−: Gram-positive bacteria/Gram-negative bacteria; cy/pre: Cyclopropyl/Precursors. 

  

 



斯贵才等: 藏东南森林土壤微生物群落结构与土壤酶活性随海拔梯度的变化 2009 

 

http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

与动植物一致，据我们所知，这是第一次研究表明

森林生态系统中，微生物在海拔梯度上表现出与动

植物相似的分布规律。一般而言，土壤有机碳控制

着土壤微生物介导的能量和营养物质循环，土壤有

机碳含量越高，土壤微生物丰度越高。同时，土壤

微生物在进行自身合成与代谢过程中，除了碳源，

仍需同化利用一定量的氮素，适宜的土壤氮含量增

加可能会提高微生物分解有机质的速率。本研究

中，土壤微生物量与土壤有机碳和全氮等营养物质

无显著性的相关关系，可能是有其它环境因素的干

扰存在，削弱了有机碳和全氮与土壤微生物量之间

的关系，例如海拔梯度上 pH 的变化(表 3)，也有
可能存在目前仍不清楚的一些微生物群落演替机

制，仍待进一步的研究。 
气候与水文等各种自然地理因素随海拔具有

复杂的梯度变化，许多环境因素和生物特性会随着

海拔而发生改变[32]。其中经常被提到的是自然温

度梯度，因为年均温随着海拔的增加而下降，几乎

是全球范围内一种普适性的地理学规律。然而，也

有研究表明，持续的升温对微生物量并无显著影  
响[33]，由此可见，海拔上温度与土壤微生物生物

量的关系还需要进一步深入研究。土壤 pH与总微
生物量(PLFAs)、细菌、放线菌、革兰氏阳性菌和
革兰氏阴性菌生物量都呈显著性的正相关关系(表
3)，说明在排除年均温为限制性因子的情况下，土
壤 pH对土壤微生物量的影响最大。已有的研究表
明，土壤 pH是影响微生物生长和活性的一个重要
因素，对微生物量及其群落结构具有显著影响[17]。

尽管本研究采用的土壤皆呈酸性，其 pH在 4.1−4.7
之间，但土壤 pH仍与微生物量之间具有显著正相
关关系，表明在一定条件下，相较于温度，土壤微

生物可能对 pH的变化更为敏感，越接近中性其生
物量越高，土壤过酸性会抑制微生物生长，使得生

物量下降。在水平空间尺度上，已经有很多的 
 

表 3  土壤微生物群落与土壤理化因子之间的相关关系 
Table 3  Correlation coefficients (R) between soil microbial communities and physical-chemical factors 

指标 
Parameter 

总磷脂脂

肪酸 
PLFAs 

细菌 
Bacteria 

真菌 
Fungi 

革兰氏阳

性细菌 
G+ 

革兰氏阴

性细菌 
G− 

放线菌 A

Actino-
myceteA 

真菌/细
菌 

F/B 

阳性菌/阴
性菌 
G+/G− 

环状脂肪酸/
前体 

cy/pre 
年均温 MAT −0.061 0.133 0.040 −0.152 0.233 0.116 −0.197 −0.536* 0.330 

土壤水 
Moisture 

0.006 −0.056 −0.065 0.011 −0.072 −0.112 0.024 0.041 −0.183 

有机碳 TOC −0.064 −0.075 0.002 −0.074 −0.070 −0.064 0.282 0.053 0.024 

全氮 TN 0.068 0.149 0.106 0.063 0.177 0.143 0.052 0.005 0.269 

水溶性有机

碳 WSOC 
−0.072 −0.025 −0.095 −0.131 0.063 −0.084 −0.164 −0.368 0.022 

水溶性有机

氮 WSON 
0.061 0.102 0.107 0.009 0.170 0.036 −0.206 −0.302 0.101 

硝态氮 
NO3

−-N 
0.243 0.060 0.155 0.273 −0.002 0.074 0.052 0.086 −0.275 

铵态氮 
NH4

+-N 
0.354 0.191 0.107 0.358 0.167 0.108 −0.168 −0.014 −0.079 

pH 0.391* 0.390* 0.251 0.380* 0.419* 0.406* −0.308 −0.287 0.128 

注：A：一类革兰氏阳性菌. G+：革兰氏阳性细菌；G−：革兰氏阴性细菌；F/B：真菌/细菌；G+/G−：革兰氏阳性细菌/革兰氏阴性
细菌；cy/pre：环状脂肪酸/前体. *：P<0.05；**: P<0.01，n=20. 
Note: A: A kind of gram-positive bacteria. G+: Gram-positive bacteria; G−: Gram-negative bacteria; F/B: Fungi/Bacteria; G+/G−: 
Gram-positive bacteria/Gram-negative bacteria; cy/pre: Cyclopropyl/Precursors. *: P<0.05; **: P<0.01, n=20. 
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研究表明土壤 pH是控制微生物多样性和群落组成
的重要因子[34-36]，最近也有研究表明在碱性湖泊沉

积物中[37]，pH也是指示细菌群落结构的重要因子，
所有这些研究都表明土壤 pH是土壤微生物地理分
布的重要指示器。 
细菌与真菌的比值常被用作微生物群落整体

结构变化的重要指标。革兰氏阳性菌与革兰氏阴性

菌的比值、环状脂肪酸和它们的前体脂肪酸的比值

则常被用于环境压力对微生物群落结构的影响强

度[38]。细菌与真菌比值，革兰氏阳性菌与革兰氏

阴性菌的比值以及环状脂肪酸和它们的前体脂肪

酸的比值都在最高海拔处明显高于低海拔，革兰氏

阳性菌与革兰氏阴性菌比值与年均温呈显著负相

关，随着海拔升高，温度下降，革兰氏阳性菌的含

量相对升高，说明革兰氏阳性菌在高海拔环境下更

具竞争优势，可能与其适冷代谢多样性较高，适应

高海拔低温胁迫的能力较强有关。革兰氏阴性菌更

易生长在营养物质丰富的土壤中，而革兰氏阳性菌

将在资源受限的土壤中占优势[39]。 

3  结论 

本文研究了藏东南林芝地区色季拉山森林土

壤微生物群落结构与土壤酶活性沿海拔梯度的变

化，研究结果表明，多数土壤理化指标和土壤酶活

性沿海拔均未发生显著变化，微生物量在海拔梯度

上呈中峰优势分布，气候中的水热因子并不是影响

土壤微生物群落结构和土壤酶活性的主要因子。相

反，土壤物理化学指标尤其是有机碳、全氮、水溶

性有机碳、水溶性有机氮含量和土壤 pH是影响土
壤微生物群落和活性的重要因子。 
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