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摘　 要　 为全面了解红松林土壤微生物碳源利用特点，以长白山海拔 ７００～１１００ ｍ 红松林 ０～
５ 和 ５～１０ ｃｍ 表土为研究对象，采用 Ｂｉｏｌｏｇ 微平板法，分析了土壤微生物功能多样性沿海拔
的垂直分布特征和变化规律．结果表明： 不同海拔红松林土壤微生物功能多样性差异显著，平
均每孔颜色变化率（ＡＷＣＤ）随培养时间延长而增加，同一深度土层的 ＡＷＣＤ 值随海拔升高而
降低；Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 多样性指数也随海拔升高呈现下降趋势，且不同海拔间 ３
个多样性指数差异显著；物种多样性和功能多样性表现出相同的变化规律．土壤微生物对 ６ 大
类碳源利用强度存在差异，各海拔土壤微生物对氨基酸类碳源利用率最高，为优势碳源；主成
分分析表明，不同海拔土壤微生物在碳源利用上有明显的空间分异，土壤微生物功能多样性
垂直地带性差异主要体现在对碳水类、氨基酸类和羧酸类碳源的利用上，其中碳水类尤为突
出．对不同海拔土壤微生物群落功能多样性聚类分析表明，样地植被组成会对土壤微生物组
成和功能活性产生重要影响．
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　 　 土壤微生物是构成土壤及整个生态系统的重要

组成部分［１］，是土壤有机质和养分转化与循环的主

要动力［２－３］，在生态系统中扮演着必不可少的角

色［４］，对陆地生态系统发挥着至关重要的功能［５］ ．因
此，研究土壤微生物对了解土壤肥力、土壤环境、土
壤养分对植物的有效性以及土壤养分转化与循环具

有重要意义［６］ ．
土壤微生物群落多样性反映了群落总体的动态

变化［７］，通过对土壤微生物多样性进行分析能够为
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解决森林生态环境失衡、保护和合理利用原始森林

提供理论基础［８］ ．其中土壤微生物群落功能多样性

是表达土壤微生物群落状态与功能的重要指标之

一，可以评价土壤中微生物的生态特征和土壤的肥

力特征［９－１０］ ．微生物功能多样性信息对于明确不同

环境中微生物群落的作用具有重要意义［１１］ ．此外，
对于森林生态系统来说，土壤碳库的变化主要取决

于土壤有机碳的稳定性［１２］，土壤有机碳代表了地球

表层陆地生态系统最大的碳库［１３］，其微小变化将引

起大气浓度的较大波动［１４］ ．土壤有机碳的重要组成

部分是活性有机碳，活性有机碳是土壤微生物活动

能源和土壤养分的驱动力［１３，１５］，微生物的碳代谢特

征对于活性有机碳的循环及稳定性具有重要影

响［１６］ ．
以红松（Ｐｉｎｕｓ ｋｏｒａｉｅｎｓｉｓ）为建群种的红松混交

林是我国东北地区最有代表性的地带性顶极植被，
是我国温带针阔混交林带内最典型、最多样、最重要

的森林生态系统［１７］ ．红松阔叶林也是全球北方森林

的组成部分．该区域气候寒冷、土壤潮湿、有岛状永

久性冻土存在，属于全球气候变化敏感区域，对各种

气候因素如气温、能量、水分和风速等有重新分配作

用［１８］，因此能对局部地区的气温、降水、ＣＯ２排放和

土壤碳库贮备等产生重大影响．红松林特殊的生态

学意义早就引起了众多学者的关注，２０１０ 年娄鑫

等［１８］对其土壤微生物功能多样性展开了研究，但截

至目前对其功能多样性沿海拔分布规律的研究尚属

空白，无法较为全面地评价不同海拔红松林土壤微

生物的代谢特征．
长白山是研究温带森林对全球气候变化正负反

馈的理想地带，具有显著的区域特性．长白山是红松

分布的中心区之一，具有最具代表性的呈垂直梯度

分布的原始红松林［１９］ ．本研究在长白山海拔 ７００ ～
１１００ ｍ 的红松林内分别设立样地，以 ０～５ ｃｍ 和 ５～
１０ ｃｍ 表土为研究对象，采用 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ 微平板检

测法分析了土壤微生物群落功能多样性沿海拔的垂

直分布特征和变化规律，探讨其差异的形成机制，以
期全面了解和评价红松林土壤微生物的碳源利用特

点．研究结果将为阐明不同海拔红松林土壤有机碳

动态及其碳循环特征提供理论基础，为系统地认识

温带地区高山生态系统土壤碳循环规律提供参考．

１　 研究地区与研究方法

１􀆰 １　 研究区概况

试验样地设在吉林省长白山自然保护区北坡

（４１°４１′４９″—４２°２５′１８″ Ｎ，１２７°４２′５５″—１２８°１６′４８″ Ｅ），为
受季风影响的典型的温带大陆性山地气候，具有冬

季寒冷漫长、夏季短暂温凉的特点，土壤类型为暗棕

壤．从山脚到山顶，年降水量变幅在 ８００ ～ １８００ ｍｍ，
年相对湿度为 ６５～７４％，年均气温在－７．３～４．９ ℃ ．本
研究采用梯度格局法，在海拔 ７００ ～ １２００ ｍ 之间每

１００ ｍ 选择有红松林分布的林地作为样地．海拔

６９９～９３７ ｍ分布着阔叶红松林，其中，６９９ ｍ 主要树

种有： 红松、色木槭（Ａｃｅｒ ｍｏｎｏ）、紫椴（Ｔｉｌｉａ ａｍｕｒｅｎ⁃
ｓｉｓ）、水曲柳（Ｆｒａｘｉｎｕｓ ｍａｎｄｓｈｕｒｉｃａ）、蒙古栎（Ｑｕｅｒ⁃
ｃｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ）、大青杨（Ｐｏｐｕｌｕｓ ｕｓｓｕｒｉｅｎｓｉｓ）， ８１８ ｍ
主要树种有： 红松、白桦（Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ）、紫椴、
水曲柳、臭冷杉（Ａｂｉｅｓ ｎｅｐｈｒｏｌｅｐｉｓ）、黄波罗（Ｐｈｅｌｌｏ⁃
ｄｅｎｄｒｏｎ ａｍｕｒｅｎｓｅ）、红皮云杉（Ｐｉｃｅａ ｋｏｒａｉｅｎｓｉｓ），９３７
ｍ 主要树种有： 红松、紫椴、蒙古栎、臭冷杉、鱼鳞云

杉（Ｐ． ｊｅｚｏｅｎｓｉｓ）、白牛槭（Ａｃｅｒ ｍａｎｄｓｈｕｒｉｃｕｍ）、色木

槭（Ａ． ｍｏｎｏ）、裂叶榆（Ｕｌｍｕｓ ｌａｃｉｎｉａｔａ）、落叶松（Ｌａｒ⁃
ｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ）、枫 桦 （ Ｂ． ｃｏｓｔａｔａ）、 山 杨 （ Ｐ． ｄａｖｉｄｉａ⁃
ｎａ）；海拔 １０４４ ｍ 分布着阔叶红松林与云冷杉红松

林，主要树种有：红松、鱼鳞云杉、红皮云杉、臭冷杉、
色木槭、 紫椴、 水曲柳、 香杨 （ Ｐ． ｋｏｒｅａｎａ）、 青杨

（Ｐ． ｃａｔｈａｙａｎａ）、 落 叶 松 （ Ｌ． ｇｍｅｌｉｎｉｉ ）、 青 楷 槭

（Ａ． ｔｅｇｍｅｎｔｏｓｕｍ）；海拔 １１７７ ｍ 分布着云冷杉红松

林，主要树种有： 红松、臭冷杉、鱼鳞云杉、长白落叶

松 （Ｌ． ｏｌｇｅｎｓｉｓ）、红皮云杉、白桦．
１􀆰 ２　 样品采集

每一林地内按“Ｓ”型布设 １０ 个 １ ｍ×１ ｍ 样方，
采用自然土壤剖面取样法，根据土壤剖面的颜色、结
构、质地、松紧度、湿度、植物根系分布等， 自下而上

采集 ５～１０、０～５ ｃｍ 的土壤样品．去除样方上的凋落

物层及土壤动物等，用无菌袋将土样封袋保存，放入

有冰袋的泡沫盒中带回实验室，过 ２ ｍｍ 筛后，一部

分用于土壤微生物群落功能多样性的测定，另一部

分土样风干，用于 ｐＨ 等土壤理化性质的测定

（表 １）．
１􀆰 ３　 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ 分析

１９９１ 年，Ｇａｒｌａｎｄ 和 Ｍｉｌｌｓ［２０］ 首次将 Ｂｉｏｌｏｇ 微孔

板应用于土壤微生物群落的研究． 本研究采用

Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ微平板法对不同海拔红松林土壤微生物

功能多样性进行分析．具体方法参照 Ｃｌａｓｓｅｎ 等［２１］ ．
１􀆰 ４　 数据处理

ＡＷＣＤ 反映微生物群落整体代谢活性［２２－２４］：

ＡＷＣＤ ＝ ∑（Ｃ ｉ － Ｒ） ／ ３１
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表 １　 不同海拔样地的土壤理化性质
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｓｏｉｌｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ
处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

碱解氮
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｎ
（ｍｇ·ｋｇ－１）

速效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ
（ｍｇ·ｋｇ－１）

速效钾
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｋ
（ｍｇ·ｋｇ－１）

总有机碳
ＴＯＣ

（ｇ·ｋｇ－１）

含水率
Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ

（％）

ｐＨ

Ⅰａ ４０７．７５ ６８．１７ ４８８．０４ ７１．３３ ５０．７９ ５．４１
Ⅰｂ ３７２．７５ ５０．２０ ５５４．８８ ５９．４４ ４３．９６ ５．２３
Ⅱａ ４１８．２５ ５３．８９ ４０３．３２ ６５．３９ ３８．０３ ５．６２
Ⅱｂ ２７８．２５ ４１．２０ ４２２．５２ １０１．０５ ２７．９７ ５．３５
Ⅲａ ５３０．２５ ５４．９５ １０２７．０８ ７７．２８ ５７．９７ ５．４３
Ⅲｂ ５６５．２５ ４６．４９ ６９１．６８ ５９．４４ ５２．３０ ５．２０
Ⅳａ ４０７．７５ ６０．２４ ６７８．７２ ８３．２２ ５１．６１ ５．３２
Ⅳｂ ２７６．５０ ４２．７９ ２５２．９６ ５６．１９ ３２．５４ ５．１３
Ⅴａ ３１８．５０ ５２．３１ ２７８．８８ ８９．１７ ３４．１７ ５．０２
Ⅴｂ １６２．７５ １７．４１ １６４．６４ ６２．４２ ３０．１９ ４．９４
海拔 Ａｌｔｉｔｕｄｅ： Ｉ： ７００ ｍ； Ⅱ： ８００ ｍ； Ⅲ： ９００ ｍ； Ⅳ： １０００ ｍ； Ⅴ： １１００ ｍ． ａ） ０～５ ｃｍ； ｂ） ５～１０ ｃｍ． ＴＯＣ： Ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ． 下同 Ｔｈｅ ｓａｍｅ
ｂｅｌｏｗ．

　 　 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数［２５－２６］：

Ｈ ＝－∑Ｐ ｉ ｌｎＰ ｉ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数［２３，２６］：

Ｄ ＝ １ －∑Ｐ ｉ
２

ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数［２３，２７］：

Ｕ ＝ ∑ｎｉ
２

式中：Ｃ ｉ为第 ｉ 个碳源孔 ＯＤ 值；Ｒ 为对照孔 ＯＤ 值，
若 Ｃ ｉ－Ｒ≤０，计为 ０；ｎｉ是第 ｉ 孔的相对吸光度值；Ｐ ｉ

为 ｎｉ与整个平板相对吸光值总和的比率．
采用 ＳＰＳＳ １９．０ 软件进行主成分分析（ＰＣＡ）和

单因素方差分析（ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ），用 Ｓ⁃Ｎ⁃Ｋ 法进

行差异显著性检验，显著性水平设为 α ＝ ０．０５［２２，２７］；
采用 Ｓｉｇｍａｐｌｏｔ １２．５ 软件绘图．

２　 结果与分析

２􀆰 １　 土壤微生物对碳源利用的动力学特征

平均每孔颜色变化率（ＡＷＣＤ）反映了微生物群

落对单一碳源的利用强度，是微生物群落功能多样

性的一个重要指标，可作为微生物整体活性的有效

指标反映土壤微生物的代谢活性［２８］ ．从图 １ 可以看

出，随着培养时间的增加 ＡＷＣＤ 值也逐渐增加．２４ ～
１６８ ｈ ＡＷＣＤ 值快速增加，说明微生物不断适应

ＥＣＯ 板各孔的环境，处于指数生长期，碳源被大量

利用，此时微生物代谢活性旺盛；随着培养时间的延

长，１６８ ｈ 以后缓慢步入稳定期．
土壤微生物群落的 ＡＷＣＤ 值随着海拔的增加

逐渐降低．７００ ～ ９００ ｍ ＡＷＣＤ 值为上层土大于下层

土，１０００～１１００ ｍ 为下层土大于上层土．

图 １　 不同海拔土壤微生物平均颜色变化率
Ｆｉｇ．１　 Ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｔ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ．
海拔 Ａｌｔｉｔｕｄｅ： Ｉ： ７００ ｍ； Ⅱ： ８００ ｍ； Ⅲ： ９００ ｍ； Ⅳ： １０００ ｍ； Ⅴ：
１１００ ｍ． ａ） ０～５ ｃｍ； ｂ） ５～１０ ｃｍ． 下同 Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ．

２􀆰 ２　 土壤微生物群落多样性指数分析

对 １６８ ｈ 的 ＡＷＣＤ 值进行了 Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ
和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 多样性指数分析，可以在数量特征上相

对反映土壤微生物群落物种组成和个体数量分布的

情况［７］ ．由表 ２ 可知，随着海拔升高，上、下土层的 ３
个指数均表现出下降的趋势，７００ ～ ９００ ｍ 表现为上

层土壤大于下层，而 １０００ 和 １１００ ｍ 为下层土壤大

于上层，与 ＡＷＣＤ 值随海拔的变化规律一致．不同

海拔之间 Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数均差异

显著，而不同土层间 ３ 个多样性指数的差异均未达

到显著水平．对所有土样的 ３ 个指数和 ＡＷＣＤ 值进

行聚类分析，１０ 个土样基本上聚成两部分：７００～９００
ｍ 聚到一起，１０００ 和 １１００ ｍ 聚到一起（图 ２）．
２􀆰 ３　 土壤微生物群落对不同类型碳源的利用强度

Ｂｉｏｌｏｇ ⁃ＥＣＯ板中共含有３１种碳源［１１，２２］ ，其中

１５６３１２ 期　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 韩冬雪等： 不同海拔红松林土壤微生物功能多样性　 　 　 　 　 　



表 ２　 土壤微生物群落多样性指数
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｈ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｄ

ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数
Ｕ

Ⅰａ ３．２９±０．０２ａ ０．９６±０．００ａ ４１．８９±１．５８ａ
Ⅰｂ ３．３０±０．０４ａ ０．９６±０．００ａ ４１．２３±３．９３ａ
Ⅱａ ３．３２±０．００ａ ０．９６±０．００ａ ３９．７８±１．８９ａ
Ⅱｂ ３．２４±０．０１ａ ０．９６±０．００ａ ３７．３３±１．４１ａ
Ⅲａ ３．２５±０．０３ａｂ ０．９６±０．００ａ ４０．４０±０．６２ａ
Ⅲｂ ３．１３±０．０３ａｂ ０．９５±０．００ａ ３５．４２±２．５１ａ
Ⅳａ ３．１１±０．０２ｂ ０．９５±０．００ａ ２８．３１±２．４２ｂ
Ⅳｂ ３．０１±０．０３ｂ ０．９５±０．００ａ ３０．３０±０．７０ｂ
Ⅴａ ２．７８±０．０５ｃ ０．９３±０．０１ｂ ２４．６８±１．２１ｂ
Ⅴｂ ２．８４±０．０３ｃ ０．９３±０．００ｂ ２８．４７±０．５８ｂ
同列不同字母表示差异显著（Ｐ＜ ０．０５） Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ
ｃｏｌｕｍｎ ｍｅａｎｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ａｔ ０．０５ ｌｅｖｅｌ．下同
Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ．

图 ２　 不同海拔土壤微生物群落多样性指数聚类分析
Ｆｉｇ．２　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍ⁃
ｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ．

碳水类（１０ 种）、氨基酸类（６ 种）、羧酸类（７ 种）、多
聚物（４ 种）、酚酸类（２ 种）和胺类（２ 种）．由图 ３ 得

知，不同海拔红松林土壤微生物群落对不同类型碳

源的利用强度明显不同，随着海拔的升高，其对不同

类型碳源的利用强度均呈下降趋势．其中，对碳水类

图 ３　 不同海拔土壤微生物群落对不同碳源的利用率
Ｆｉｇ．３　 Ｕｓｅ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｂｙ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍ⁃
ｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ．
１） 碳水化合物类 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ； ２） 氨基酸类 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ； ３） 羧酸
类 Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ； ４） 多聚物 Ｐｏｌｙｍｅｒ； ５） 酚酸类 Ｐｈｅｎｏｌｉｃ ａｃｉｄｓ；
６） 胺类 Ａｍｉｎｅ．

和多聚物类碳源的利用强度受海拔影响较大，特别

是对羧酸类碳源的利用在各海拔间的差异达到极显

著水平；而氨基酸类、酚酸类和胺类则差异均不显

著．不同土层间，除羧酸类碳源的利用强度差异显著

外，其余均未达到显著差异水平．整体来看，土壤微

生物对氨基酸类碳源利用最多，其次是多聚物和酚

酸类，对碳水类、羧酸类和胺类碳源的利用则相对较

少．可见红松林下土壤微生物比较偏好的碳源类型

为氨基酸类、多聚物和酚酸类．
２􀆰 ４　 不同海拔土壤微生物群落功能的主成分分析

对培养 １６８ ｈ 的 ＡＷＣＤ 值进行微生物群落功能

主成分分析（ＰＣＡ），其中第一主成分（ＰＣ１）和第二

主成分 （ ＰＣ２） 的方差贡献率分别为 ７２． ８％ 和

１３􀆰 １％，累积方差贡献率为 ８５􀆰 ９％，说明 ＰＣ１ 和 ＰＣ２
是微生物群落碳源利用变异的主要来源，可以解释

变异的绝大部分信息．从图 ４ 可以看出，不同海拔红

松林土壤微生物群落在碳源利用上有明显的空间分

异，而且在 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 上的得分系数均差异显著，
可见土壤微生物群落碳代谢特征受海拔的显著影

响．在 ＰＣ２ 轴上，各样地土壤微生物碳源利用的主成

分分析得分排序为：７００ ｍ＞８００ ｍ＞９００ ｍ＞１０００ ｍ＞
１１００ ｍ，与 ＡＷＣＤ 值和多样性指数的分析结果一

致，总体呈现随海拔升高对碳源利用活性下降的趋

势．土壤微生物群落明显分为 ３ 簇：７００ ｍ 上层土和

８００ ｍ 上层土聚为一簇，１０００ 和 １１００ ｍ 聚为一簇，
其他为一簇．表明 ７００ ｍ 上层土和 ８００ ｍ 上层土土

壤微生物对 ３１ 种碳源的利用比较相似，１０００ 和

１１００ ｍ 样地土壤微生物对 ３１ 种碳源的利用相似．
３１ 种碳源在 ２ 个主成分上的载荷值见表 ３，初

始载荷因子反映主成分与碳源利用的相关系数，载
荷因子越高表示碳源对主成分的影响越大［２９］ ．从表３

图 ４　 不同海拔土壤微生物群落功能的主成分分析
Ｆｉｇ．４　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ．
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表 ３　 ３１ 种碳源与主成分 １、２ 的相关系数
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｏｆ ３１ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｗｉｔｈ ＰＣ１ ａｎｄ ＰＣ２

类别
Ｃａｔｅｇｏｒｙ

碳源类型
Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｇｕｉｌｄ

主成分 １
ＰＣ１

主成分 ２
ＰＣ２

类别
Ｃａｔｅｇｏｒｙ

碳源类型
Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｇｕｉｌｄ

主成分 １
ＰＣ１

主成分 ２
ＰＣ２

碳水化合物类
Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ

β⁃甲基⁃Ｄ⁃葡萄糖苷
β⁃ｍｅｔｈｙｌ⁃Ｄ⁃ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ

０．７４８ －０．１５１

Ｄ⁃半乳糖酸⁃γ⁃内脂
Ｄ⁃ｇａｌａｃｔｏｎｉｃ ａｃｉｄ⁃γ⁃ｌａｃｔｏｎｅ

０．７１５ ０．３３６

Ｄ⁃木糖
Ｄ⁃ｘｙｌｏｓｅ

０．３４９ ０．３７７

ｉ⁃赤藓糖醇
ｉ⁃ｅｒｙｔｈｒｉｔｏｌ

０．８９５ ０．１９９

Ｄ⁃甘露醇
Ｄ⁃ｍａｎｎｉｔｏｌ

－０．２３４ ０．３２８

Ｎ⁃乙酰⁃Ｄ⁃葡萄糖胺
Ｎ⁃ａｃｅｔｙｌ⁃Ｄ⁃ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｅ

０．０８８ ０．８０９

Ｄ⁃纤维二糖
Ｄ⁃ｃｅｌｌｏｂｉｏｓｅ

０．９０６ －０．２０１

α⁃Ｄ⁃葡萄糖⁃１⁃磷酸
α⁃Ｄ⁃ｇｌｕｃｏｓｅ⁃１⁃ｐｈｏｓｐｈａｔｅ

０．７６７ －０．３４５

α⁃Ｄ⁃乳糖
α⁃Ｄ⁃ｌａｃｔｏｓｅ

０．９４９ －０．０２３

Ｄ，Ｌ⁃α⁃磷酸甘油
Ｄ，Ｌ⁃α⁃ｇｌｙｃｅｒｏｌ ｐｈｏｓｐｈａｔｅ

０．５８４ －０．３８７

氨基酸类
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ

Ｌ⁃精氨酸
Ｌ⁃ａｒｇｉｎｉｎｅ

０．７４０ ０．００８

Ｌ⁃天门冬酰胺
Ｌ⁃ａｓｐａｒａｇｉｎｅ

０．４４７ ０．２８０

Ｌ⁃苯基丙氨酸
Ｌ⁃ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ

０．７６９ －０．１５２

Ｌ⁃丝氨酸
Ｌ⁃ｓｅｒｉｎｅ

０．４１５ ０．６３７

Ｌ⁃苏氨酸
Ｌ⁃ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ

０．５６６ ０．２１３

甘氨酰⁃Ｌ⁃谷氨酸
Ｇｌｙｃｙｌ⁃Ｌ⁃ｇｌｕｔａｍｉｃ ａｃｉｄ

０．９０５ ０．１２５

羧酸类
Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ
ａｃｉｄｓ

丙酮酸甲酯
Ｐｙｒｕｖｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔｈｙｌ ｅｓｔｅｒ

０．７８８ ０．０５９

Ｄ⁃半乳糖醛酸
Ｄ⁃ｇａｌａｃｔｕｒｏｎｉｃ ａｃｉｄ

０．１３１ －０．６７７

γ⁃羟丁酸
γ⁃ｈｙｄｒｏｘｙｂｕｔｙｒｉｃ ａｃｉｄ

０．６４６ －０．３０７

Ｄ⁃葡萄糖胺酸
Ｄ⁃ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｉｃ ａｃｉｄ

０．８８７ －０．３１５

衣康酸
Ｉｔａｃｏｎｉｃ ａｃｉｄ

０．８９７ ０．０９８

α⁃丁酮酸
α⁃ｋｅｔｏｂｕｔｙｒｉｃ ａｃｉｄ

０．５８３ －０．４２４

Ｄ⁃苹果酸
Ｄ⁃ｍａｌｉｃ ａｃｉｄ

０．７０４ －０．４３９

多聚物类
Ｐｏｌｙｍｅｒ

吐温 ４０
Ｔｗｅｅｎ ４０

０．８５６ ０．２２８

吐温 ８０
Ｔｗｅｅｎ ８０

０．７８１ ０．４５７

α⁃环式糊精
α⁃ｃｙｃｌｏｄｅｘｔｒｉｎ

０．７３２ －０．０２１

肝糖
Ｇｌｙｃｏｇｅｎ

０．８７４ －０．１６９

酚酸类
Ｐｈｅｎｏｌｉｃ
ａｃｉｄｓ

２⁃羟基苯甲酸
２⁃ｈｙｄｒｏｘｙ ｂｅｎｚｏｉｃ ａｃｉｄ

０．７９７ －０．２６３

４⁃羟基苯甲酸
４⁃ｈｙｄｒｏｘｙ ｂｅｎｚｏｉｃ ａｃｉｄ

０．８２０ ０．３７５

胺类
Ａｍｉｎｅ

苯乙胺
Ｐｈｅｎｙｌｅｔｈｙｌ⁃ａｍｉｎｅ

０．９５９ ０．０３４

腐胺
Ｐｕｔｒｅｓｃｉｎｅ

０．５９３ ０．３７３

可以看出，与 ＰＣ１ 具有较高相关性的碳源有 １７ 种，
其中碳水化合物类 ５ 种、氨基酸类 ３ 种、羧酸类 ３
种、多聚物 ３ 种、酚酸类 ２ 种、胺类 １ 种；与 ＰＣ２ 具有

较高相关性的碳源有 ３ 种，包括碳水化合物类 １ 种、
氨基酸类 １ 种、羧酸类 １ 种．综合与 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 具有

较高相关性的碳源类型发现，对土壤微生物群落代

谢特征起分异作用的主要碳源类型为碳水类、氨基

酸类和羧酸类，即微生物功能多样性的垂直地带性

差异主要体现在对碳水类、氨基酸类和羧酸类碳源

的利用上，其中碳水类碳源尤为突出．

表 ４　 土壤微生物多样性指数与理化性质的相关系数
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｏｆ ｐｈｙｓｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒ⁃
ｔｉｅｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ＡＷＣＤ Ｈ Ｄ Ｕ
碱解氮 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｎ ０．４８４ ０．５３８ ０．５１５ ０．４８３
速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ ０．４４９ ０．５２９ ０．５４７ ０．３８９
速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｋ ０．４６０ ０．５４８ ０．５５０ ０．４８０
总有机碳 ＴＯＣ －０．１２５ －０．０４７ －０．００７ －０．１６３
含水率 Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ０．３８６ ０．４５２ ０．４１５ ０．４０９
ｐＨ ０．８１４∗ ０．８６９∗ ０．８４５∗ ０．７３０∗

∗Ｐ＜０．０５．

２􀆰 ５　 土壤微生物代谢特性与土壤理化性质的相

关性

从表 ４ 可以看出，碱解氮、速效磷、速效钾含量

和含水率与微生物的代谢活性和群落多样性呈正相

关，ｐＨ 与微生物的代谢活性和群落多样性呈显著正

相关，总有机碳含量与微生物的代谢活性和群落多

样性呈负相关关系．

３　 讨　 　 论

在本研究中，随着培养时间的延长，ＡＷＣＤ 值

呈上升趋势，且随着海拔的升高 ＡＷＣＤ 值下降，与
吴则焰等［３０］ 对武夷山不同海拔植被带（常绿阔叶

林、针叶林、亚高山矮林、高山草甸）土壤微生物群

落多样性的研究规律一致．他们发现，土壤平均颜色

变化率随培养时间延长而逐渐增加，同一深度土层

的 ＡＷＣＤ 值随海拔升高而逐渐降低，其原因是土壤

养分含量随海拔发生变化所致．从表 １ 可以看出，本
研究样地的土壤养分含量随着海拔的升高，除总有

机碳外，碱解氮、速效磷和速效钾含量均呈现下降趋
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势，而且 ＡＷＣＤ 值和 ３ 个多样性指数也与碱解氮、
速效钾和速效磷含量呈正相关（表 ４），从而进一步

验证了土壤养分的垂直地带性变化是土壤微生物功

能活性差异的影响因素之一．通常情况下，随土层加

深，微生物活性会呈现下降的趋势［８，１０，３０］，但本研究

发现海拔 １０００ 和 １１００ ｍ 下层土的 ＡＷＣＤ 值高于

上层土，可能是由于 １０００ 和 １１００ ｍ 样地地表几乎

全被苔藓植物覆盖，而苔藓植物对土壤有一定的改

造能力，其渗滤液具有抗菌性，可以通过渗滤液影响

微生物活性，从而影响微生物群落结构［３１］ ．
Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数分别表征土

壤中微生物群落的丰富度、优势度及均匀度［７，３２］ ．随
着海拔升高，３ 个多样性指数均呈现下降趋势，且各

海拔之间 Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数均差异

显著．可见海拔对土壤微生物群落多样性产生了显

著的影响，且与 ＡＷＣＤ 值随海拔的变化规律一致．
这与华建峰等［３２］ 对砷矿区农田土壤微生物的研究

结果一致．
土壤微生物群落对不同类型碳源的利用强度存

在一定的差异，各海拔红松林土壤微生物对氨基酸

类碳源的利用率最高，为优势碳源，主要包括 Ｌ⁃天
门冬酰胺、Ｌ⁃精氨酸和 Ｌ⁃丝氨酸；微生物功能多样性

的垂直地带性差异主要体现在对碳水类、氨基酸类

和羧酸类碳源的利用上．娄鑫等［３３］ 对凉水自然保护

区的原始红松林土壤微生物多样性研究中也得出了

相同的结论．崔晓阳等［３４］ 在对原始森林土壤 ＮＨ４
＋ ／

ＮＯ３
－生境特征和某些针叶树种的适应性研究中发

现，喜 ＮＨ４
＋的针叶树种根部分布着具有较高活性的

可将游离 ＮＨ４
＋ 转化为谷氨酸的几种酶； Ｖｉｎｏｌａｓ

等［３５］也发现，植物能够帮助将土壤中的 ＮＨ４
＋ 转化

为氨基酸．因此，在红松林土壤中以 ＮＨ４
＋ 占绝对优

势的“氮营养生境”下，ＮＨ４
＋ 主要在红松根部通过

ＧＳ ／ ＧＯＧＡＴ 途径同化为氨基酸，为微生物提供了氨

基酸类碳源．那么，土壤微生物表现出的对碳源利用

的“喜铵性”可能是对土壤环境长期的进化适应．
土壤微生物对 ３１ 种碳源的利用主成分分析得

知，５ 个海拔中，１０００ 和 １１００ ｍ 样地土壤微生物对

碳源的利用特征更为相似（图 ４），这和样地的植物

群落组成有一定的关系．从海拔 １０００ ｍ 开始由阔叶

红松林向云冷杉红松林过渡，样地中针叶树种比例

增大，因此作为主要输入碳源的凋落物中增加了大

量难以分解的木质素［３６］，不同碳源的输入可能导致

土壤微生物代谢特征发生一定的改变，使其对碳源

利用的种类和强度均发生变化．刘秉儒等［２９］ 和吴则

焰等［３０］也指出，地上的植物多样性会通过凋落物的

差异对土壤微生物功能代谢产生重要影响．此外，对
土壤微生物的多样性指数和 ＡＷＣＤ 值进行聚类分

析（图 ２），７００～９００ ｍ 聚到一起，１０００ 和 １１００ ｍ 聚

到一起，更为有力地证明了红松林中针叶和阔叶树

种的比例会对土壤微生物的组成和功能活性产生重

要的影响．
综上所述，长白山不同海拔红松林土壤微生物

群落代谢特征具有较为明显的垂直地带性差异．
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