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摘要  选择我国北方温带草原中的草甸草原、典型草原、荒漠草原 3 种类型共 13 个样点进行调查, 对土壤

微生物磷脂脂肪酸(phospholipid fatty acids, PLFAs)进行测定。对土壤微生物群落进行无量度多维标定排序

(nonmetric multidimensional scaling, NMDS), 排序后的样点空间异质性显示 3 种草原类型微生物群落结构差

异明显。结合 10 种环境因素, 对土壤微生物群落组成进行冗余分析, 解释率达到 79.87%。研究结果表明: 

土壤含水量、土壤总碳和土壤总氮影响草甸草原土壤微生物群落组成; 典型草原土壤微生物群落组成主要受

到土壤轻组碳和土壤轻组氮的调节; 影响荒漠草原土壤微生物群落组成的因素为年均温和土壤 pH 值。  
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Abstract  This study chose meadow steppe, typical steppe, desert steppe, three types of steppes, a total of 13 

sampling sites in northern temperate steppe of China, and determined phospholipid fatty acids (PLFAs) composition 

of soil microbes. Nonmetric multidimensional scaling method was used to analyze the soil microbial community 

composition. The results showed that microbial community structure significantly differed among three types of 

steppes. Then, the soil microbial community composition data with 10 kinds of environmental factors were 

combined to conduct redundancy analysis. 79.87% of the variation of soil microbial community composition was 

explained. Soil moisture content, soil total carbon, soil total nitrogen could affect the soil microbial community 

composition of meadow steppe. Soil microbial community composition of typical steppe was closely related to 

light carbon and nitrogen component of soil. Mean average temperature and soil pH value significantly influenced 

the soil microbial community composition of desert steppe. 
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图 1  样点位置分布 
Fig. 1  Locations and distribution of the sampling sites 

微生物群落结构的组成是衡量土壤质量的重要

指标 [1], 对土壤的生态功能和生物化学循环有直接

的影响 , 在土壤生态系统中起着重要的作用 [2–3]。

土壤微生物群落结构和组成的多样性还有助于维持

土壤生态系统的稳定性与可持续性, 同时可以提高

抵御土壤微生态环境恶化的缓冲能力[4]。土壤微生

物的生物量以及区系组成与所处空间位置的环境条

件密切相关, 生境的环境因素变化将直接或间接地

影响微生物群落的组成和功能, 进而影响整个生态

系统的功能。例如, 土壤 pH 值、土壤碳氮比、土

壤水分含量和地上植被类型等显著影响土壤细菌群

落的区系组成[5–9]。大气 CO2 浓度上升[10–16]和氮沉

降 [17–20]等也显著影响土壤微生物群落的组成。由

于土壤微生物对环境变化的高度敏感性和土壤的高

度异质性 , 以及土壤微生物与植物间的复杂关系 , 

环境因素对土壤微生物群落组成的影响还存在许多

不确定性[16]。 

土壤微生物的群落组成差异, 不仅受环境因素

的影响, 还受到空间距离的影响[21–22]。其中, Bass-

Becking 假说概述的是环境异质性驱动生物地理分

布格局的观点, 认为“任何事物无处不在, 但受环境

的选择”[23–24], 即在没有扩散限制的情况下 , 同样

的环境有相似的微生物分类物种存在 [22]。扩散限

制假说则认为, 生物群落在空间上的差异是历史进

化因素导致的[25–27]。两种观点虽然相互对立, 但实

际往往综合作用。 

本研究选取我国北方 3 种草原类型, 包括草甸

草原、典型草原和荒漠草原, 分析不同温带草原类

型的土壤微生物区系组成及其对应的环境特征, 试

图揭示我国北方温带草原土壤微生物区系组成的空

间分布差异以及环境影响因素, 进而预测全球变化

背景下温带草原土壤微生物区系组成的变化趋势。 

1  研究区域与方法 
1.1   研究地点概况 

研 究 区 域 为 我 国 北 方 温 带 草 原 (temperate 

steppe), 主要位于内蒙古自治区境内(图  1)。该区

域主要属于温带大陆性季风气候, 年平均温度范围

为1.7~7.5℃, 年降水量范围为 198~433 mm, 且降

水量季节间分布不均。草甸草原(meadow steppe)主

要分布于大兴安岭西侧森林草原带下部, 东北地区

北部冲积平原、河谷低地和丘陵地区, 其优势种为

贝 加 尔 针 茅 (Stipa baicalensis) 、 羊 草 (Leymus 
chinensis)和糙隐子草(Cleistogenes polyphylla)等。典

型草原(typical steppe)主要分布于呼伦贝尔高原西

部和锡林郭勒高原大部分地区, 主要建群种有大针

茅(Stipa grandis)、克氏针茅(Stipa kirylovii)和冷蒿

(Artemisia frigida)。荒漠草原(desert steppe)分布于

内蒙古自治区的中西部, 草原区向荒漠区的过渡地

带 , 主要分布有短花针茅 (Stipa breviflora)、冰草
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表 1  样点信息 
Table1  Information of sampling sites 

样点 植被类型 地点 经纬度 海拔/m 年均温/℃ 年降水/mm 盖度/% 地上生物量/g 

EER 草甸草原 额尔古纳市 E119°22.834′, N50°10.373′  517 1.7 368 89.7 174.48 

CQ 草甸草原 陈巴尔虎旗 E119°12.763′, N49°59.854′  538 1.9 368 80.0 128.10 

DW 草甸草原 东乌珠穆沁旗 E118°24.752′, N45°47.946′  879 0.6 327 94.0 220.12 

WC 草甸草原 围场县 E117°08.759′, N42°33.907′ 1505 0.6 433 92.3 289.92 

XL 典型草原 锡林浩特市 E116°33.156′, N43°32.430′ 1192 1.6 329 73.3 414.77 

DL 典型草原 多伦县 E116°17.000′, N42°02.000′ 1323 0.6 390 59.3 176.11 

ZXB 典型草原 正镶白旗 E115°17.201′, N42°23.673′ 1285 2.7 326 54.0 192.63 

ABG 典型草原 阿巴嘎旗 E114°56.812′, N44°01.998′ 1206 1.0 249 47.3 257.18 

SUZ 荒漠草原 苏尼特左旗 E113°06.923′, N44°35.428′ 1280 1.0 204 26.7 85.60 

SUY 荒漠草原 苏尼特右旗 E112°21.593′, N42°32.926′ 1237 3.8 198 32.0 37.30 

SZW 荒漠草原 四子王旗 E111°53.931′, N41°46.619′ 1445 3.5 227 78.0 108.24 

DM 荒漠草原 达茂旗 E110°25.094′, N41°36.968′ 1394 3.9 262 44.7 31.13 

ETK 荒漠草原 鄂托克旗 E107°57.673′, N38°58.320′ 1333 7.5 267 22.7 26.43 

(Agropyron cristatum)以及一些豆科耐贫瘠物种。 

1.2  实验设计及采样 
在研究区域按照年均温和年降水梯度, 沿着经

纬度从东到西、从北到南选取  13 个样点 , 其中包

括额尔古纳市、陈巴尔虎旗、东乌珠穆沁旗和围场

县 4 个草甸草原样点, 锡林浩特市、多伦县、阿巴

嘎旗和正镶白旗  4 个典型草原样点 , 苏尼特左旗、

苏尼特右旗、四子王旗、达茂旗和鄂托克旗 5 个荒

漠草原样点。每个样点选取 3 块 1 m×1 m 的样方, 

样方间隔 10 m 以上。在每个样方中进行地上植被

调查, 并取表层 0~10 cm 的土壤, 保存于无菌离心

管, 用泡沫箱保温运输。各样点具体信息见表 1。 

1.3  环境因素 
土壤环境因素由土壤样品过孔径 2 mm 的筛后

在实验室内测定。用烘干差值法测定土壤含水量 , 

用 pH 计(MP511)测定土壤 pH 值, 用粒径分析仪 

(Mastersizer 2000; Malvern, Worcestershire, England) 

测定土壤质地。此外, 利用密度原理对风干土进行

轻 重 组 分 的 分 离 。 采 用 元 素 分 析 仪 (Vario 

Microcube; Elementar, Hanau, Germany)测定土壤全

碳和全氮, 以及土壤轻重组分的碳和氮。年均温和

年降水数据使用国家气象局提供的样点附近气象站

的多年气温和降水量资料计算得到。 

1.4  土壤微生物群落分析 
土壤微生物群落分析用磷脂脂肪酸法(PLFA)。

该方法通过不同的磷脂脂肪酸表征不同的微生物 , 

可以区分放线菌、细菌、真菌和总的微生物量[28]。

称取相当于 8 g 干重的土壤, 提取其中土壤微生物

的磷脂脂肪酸[29], 所得样品经碱性甲酯化后, 用气

相色谱仪(N6890, Agilent, USA)测定样品脂肪酸含

量 , 测 定 结 果 中 的 代 谢 产 物 脂 肪 酸 甲 酯 的 量 用

nmol/g 土壤表示。 

根据各样点的磷脂脂肪酸种类 , 依据文献[30]

的方法, 对能鉴定出的微生物进行分类, 用代谢产

物 14:0 iso, 15:0 iso, 15:0 anteiso, 16:0 iso, 17:0 iso, 

17:0 anteiso, 16:0 anteiso, 17:1 w8c, 18:1 w7c 11-

methyl, 17:0 cyclo, 19:0 cyclo w8c, 16:1 w5c, 16:1 

w9c, 17:1 anteiso w9c 指示细菌; 用 18:3 w6c (6, 9, 

12), 18:1 w9c 指示真菌; 用 17:0 10-methyl, 18:0 10-

methyl, TBSA 指示放线菌。 

1.5  数据处理与统计分析 
以磷脂脂肪酸分析图谱中各类代谢产物根据各

自分子量换算后的摩尔数量之和, 表示不同草原类

型各样点间的微生物代谢产物总量的差异。将可鉴

定的代谢产物与已知微生物种类对应, 以饼状图表

示用传统鉴定方法得到的草原样点土壤的微生物群
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图 2  全部样点的磷脂脂肪酸含量总量 
Fig. 2  Total content of phospholipid fatty acids in all sampling sites 

落组成。根据代谢产物种类及其含量信息 , 借鉴

“操作分类单元(optical transform unit, OTU)”概念, 

以及传统方法中单种代谢产物代表特定微生物物种

的思路, 将全部代谢产物种类作为独立个体, 纳入

微生物群落间差异的计算。采用无量度多维标定排

序 法 (nonmetric multidimensional scaling, NMDS), 

对不同温带草原类型各样方的微生物群落组成进行

排序。排序结果以低维度空间中点与点之间的距离

表示相似距离程度, 排序后样方空间异质性与原样

方实际相异性一致。将土壤微生物群落组成作为原

始变量, 以 10 种标准化后的环境数据作为典型变

量, 进行冗余分析(redundancy analysis, RDA), 探讨

引起微生物群落组成差异的关键环境因素。NMDS

和 RDA 分析均在 R 3.1.3 软件中完成。部分图件用

Sigmaplot 12 辅助完成。 

2  结果 
2.1  土壤微生物磷脂脂肪酸(PLFA)的总量 

温带草原样点按经度从东到西排列, 其表层土

壤的磷脂脂肪酸(PLFAs)总量如图  2 所示 , 不同草

原类型样点的代谢产物含量柱状图用灰度区分。根

据草原类型的划分, 草甸草原和典型草原的微生物

代谢产物含量相近, 且普遍高于荒漠草原。同一草

原类型的不同样点间的微生物代谢产物含量存在差

异, 草甸草原样点中塞罕坝的含量最高, 均值达到

39.11 nmol/g 土壤 ; 典型草原样点中 , 多伦的含量

最高 , 均值达到  35.74 nmol/g 土壤 ; 荒漠草原样点

中 , 达茂旗的含量最高 , 均值达到  14.89 nmol/g 土

壤, 约为含量最少的鄂托克旗(5.60 nmol/g 土壤)的  

2.66 倍。 

2.2  土壤微生物区系的组成及其样点差异 
由图 3 可知, 指示细菌的磷脂脂肪酸含量最高, 

占总量的  29.08%~45.67%, 真菌为  6.97%~11.33%, 

放线菌为 3.70%~6.27%, 未知物种的磷脂脂肪酸量

为 40.66%~59.08%, 占代谢产物总量的近一半或一

半以上。4 个草甸草原样点中, 细菌、真菌和放线

菌的组成比例类似, 总体上呈现细菌>真菌>放线菌

的趋势。4 个典型草原样点中, 结果显示可鉴定的

代谢产物含量所占比重逐渐降低, 荒漠草原的样点

中表现十分明显。观察已知代谢产物的组成可知 , 

主要是由于指示细菌的代谢产物比重下降。由此可

见, 传统的代谢产物对应微生物种类的鉴定方法存

在很大的局限性, 没有涵盖未知物种的代谢产物信

息, 不足以表征土壤微生物的群落组成。 

2.3  土壤微生物区系组成样方间差异 
采用无量度多维标定排序法(NMDS)对土壤微

生物群落组成进行排序, 排序后的各草原类型的样

方空间异质性如图 4 所示。NMDS 结果显示: 草甸

草原、典型草原和荒漠草原 3 种草原类型的样点基

本上分开, 其微生物群落结构存在明显差异; 每种

草原类型的样点聚在一起, 表示群落结果相近; 特

殊的样点(如黑色表示的草甸草原样点中), 有两个

样方距离聚集处较远 , 即额尔古纳的样方  2 和  3,  
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图 3  样点土壤微生物群落组成 
Fig. 3  Soil microbial community composition of sampling sites 

 
图 4  基于 NMDS 分析的温带草原土壤微生物群落组成差异 
Fig. 4  Difference of soil microbial communities in tempera-

ture steppe based on NMDS analysis 

说明额尔古纳样方间群落结构差异较大; 深灰色表

示的典型草原的样点中, 阿巴嘎的样方 1 明显偏离

典型草原整体 , 表示这个样方群落组成结构特殊 ; 

荒漠草原的样点排序后聚成带状, 说明荒漠草原样

点的微生物群落结构相近, 但存在明显差异。 

2.4  土壤微生物组成与环境因素的关系 
在已知各类型草原样点的土壤微生物群落组成

信息的基础上, 引入标准化后的环境变量数据: 年

均温(MAT)、年降水量(MAP)、土壤酸碱度 (pH)、

土 壤 含 水 量 (SM) 、 黏 粒 含 量 (Clay) 、 砂 粒 含 量

(Sand)、土壤总碳(STC)、土壤总氮(STN)、土壤轻

组 碳 (LPC) 和 土 壤 轻 组 氮 (LPN), 采 用 冗 余 分 析

(RDA)方法, 将样方信息投射到两轴构成的平面上, 

样方的散集形态和象限分布、箭头的指向与长短

等, 可以显示各草原类型样点的土壤微生物群落组

成与环境因素之间的相关性(图 5)。 

RDA 分析结果显示 , 草原样点土壤微生物群

落组成信息中的 79.87%能够被所列的 10 个环境变

量所解释。其中, RDA1 解释了 73.54%的变异信息, 

RDA2 解释了 3.39%的变异信息。由图 5 可知, 解

释率较高的 RDA1 和 RDA2 的两轴显示, 与草甸草

原微生物群落组成相关性较高的是土壤含水量、土

壤总碳、土壤总氮; 与典型草原微生物群落组成相

关性较高的是土壤轻组氮和土壤轻组氮; 与荒漠草

原微生物群落组成相关性较高的与荒漠草原较相关

的是年均温和土壤酸碱度。 

此外, 土壤总碳与土壤总氮正相关, 土壤轻组

碳与土壤轻组氮正相关, 表明土壤不同组分有机质

的碳氮耦合, 且对微生物群落组成的影响是同向的;  
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图 5  基于 RDA 分析的土壤微生物群落组成与环境因素的相关性 
Fig. 5  Correlations between soil microbial communities and environmental factors based on RDA 

 

黏粒含量和砂粒含量负相关, 说明土壤质地的两极

分化对微生物群落组成差异具有指向性; 年降水与

年均温明显负相关。 

3  讨论 
3.1  土壤微生物生物量与群落组成 

地上植被的生物量、植被类型等因素影响着土

壤微生物群落的组成和分布 [31–33]。土壤微生物代

谢产物含量一定程度上可以指代土壤微生物生物

量, 即磷脂脂肪酸含量表示微生物生物量。根据地

上 植 被 的 草 原 类 型 划 分 ( 图  2), 草 甸 草 原 (28.06 

nmol/g)和典型草原(28.50 nmol/g)的土壤微生物代

谢产物含量相近, 明显高于荒漠草原(9.21 nmol/g)

的微生物代谢产物含量。这与草甸草原(203.15 g)

和典型草原(260.17 g)的地上生物量远高于荒漠草

原(57.74 g)的情况类似。全部样点代谢产物排前两

位的围场县(39.11 nmol/g)和多伦县(35.74 nmol/g), 

地上生物量也排在前两位。较特殊的是, 荒漠草原

样点中达茂旗代谢产物的含量(14.89 nmol/g)约为鄂

托克旗(5.60 nmol/g)的 2.66 倍, 但地上生物量相近

(达茂旗 31.13 g, 鄂托克旗 26.43 g)。这可能是由于 

达茂旗靠近白云鄂博铁矿, 土壤重金属元素含量较

高, 可能存在氧化亚铁硫杆菌等微生物种类, 因此

微生物总量较高。 

通过土壤微生物群落组成饼状图(图  3), 可以

看到传统分类方法下, 每种草原类型的样点群落组

成相近, 但未知物种的代谢产物含量比重由最小的

40.66%逐渐提高, 最后鄂托克旗的未知部分比例已

经达到  59.08%, 这使得该方法表征的样点土壤微

生物群落组成存在很大的不确定性。由此可见, 传

统的代谢产物对应微生物种类的鉴定方法存在很大

的局限性, 没有涵盖未知物种代谢产物的信息, 不

足以表征土壤微生物的群落组成。本文借鉴操作分

类单元(OTU)的概念, 将所有代谢产物种类以及含

量信息纳入微生物群落间差异计算的结果(图 4)更

加可信。无量度多维标定排序法(NMDS)的结果显

示, 草甸草原、典型草原和荒漠草原 3 种草原类型

的样点基本上分开, 说明草原类型间的微生物群落
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结构存在明显差异。额尔古纳样点的样方 1、2 和

3, 样方间各自分散, 说明额尔古纳样方间群落结构

差异较大, 可能是土壤异质性高造成的微生物区系

异常丰富。典型草原中的阿巴嘎样方 1 明显偏离典

型草原整体, 单个样方偏离可能是由其特殊的环境

因素造成的。荒漠草原的样方排序后聚成带状, 说

明荒漠草原样点的微生物群落结构相近。因此, 当

从草原类型层面探讨土壤微生物群落组成的影响因

素时, 也不可忽视单个样方的环境因素信息。 

3.2  土壤微生物群落组成与环境因素 
以土壤微生物群落组成作为原始变量, 冗余分

析(RDA)结果(图 5)显示, 草原样点土壤微生物群落

组成信息中的 79.87%能够为  10 个环境变量所解

释, RDA1 解释了 73.54%的变异信息, RDA2 解释了

3.39%的变异信息。3 种草原类型样方大致分成  3

堆, 温带草原在大的空间尺度上具有相似的地理环

境条件, 但由于局地的环境因素影响, 植被类型存

在差异。已有研究认为, 地上植被群落类型通过影

响土壤环境, 进而影响土壤微生物群落结构[34]。不

同的植被类型决定着各自的土壤微生物群落组成和

分布, 表现为土壤微生物群落有明显的差异 [35–36]。

与微生物群落组成方向一致性较高的环境因素有土

壤总碳、土壤总氮、土壤含水量、年均温、土壤

pH、土壤轻组碳和土壤轻组氮 , 这与以往研究中 , 

土壤微生物的群落结构组成受土壤 pH、土壤有机

质与地上植被等因素影响的结果 [37–38]类似。综上

所述 , 土壤微生物虽然分布广 , 适应性强 , 但特定

区域的微生物群落组成受到特定环境因素的调控。 

草甸草原的土壤微生物群落组成与土壤含水

量、土壤总碳和土壤总氮相关性较高。草甸草原的

土壤含水量(16.67%)明显高于典型草原(4.49%)和荒

漠草原(2.65%)。土壤水分含量高, 使得微生物有足

够的水分用于繁殖代谢。塞罕坝样点年降水量最高

(433 mm), 年均温为 0.6℃, 土壤含水量为 14.33%, 

微生物代谢产物磷脂脂肪酸含量最高。草甸草原的

土壤总碳、氮含量约为典型草原的 2 倍, 荒漠草原

的 3 倍。土壤总碳、氮含量高表示土壤有机质含量

丰富, 即可被微生物分解利用的底物数量高, 满足

微生物代谢的营养需求, 因而草甸草原的磷脂脂肪

酸代谢产物普遍较高。 

典型草原土壤微生物群落组成与土壤轻组氮和

土壤轻组氮相关性较高。典型草原的土壤轻组的

碳、氮含量约为草甸草原、荒漠草原的 2 倍。土壤

轻组碳、氮含量表示土壤中活性的易获取的碳、

氮, 即易分解的有机质含量高使得微生物群落组成

趋向于适应该环境因素的微生物类群, 从而形成典

型草原具有特殊的土壤微生物群落组成, 区别于草

甸草原和荒漠草原。也可以解释为, 典型草原的土

壤环境没有草甸草原的潮湿密闭, 降解难分解有机

碳、氮比较困难。因此, 微生物代谢产物磷脂脂肪

酸含量与易分解碳、氮较为相关。 

荒漠草原土壤微生物群落组成与年均温和土壤

pH 相关性较高。荒漠草原的年均温(3.94℃)较草甸

草原(0.6℃)和典型草原(1.48℃)有明显升高, 有利

于微生物代谢强度, 但可能受水分条件的限制, 微

生物代谢产物磷脂脂肪酸含量明显较低。pH 值表

征土壤酸碱性, 其数值高低可改变土壤对阳离子养

分的吸附量, 影响有机质的矿化以及养分吸收的有

效性。荒漠草原的土壤  pH 值为  8.3, 比典型草原

(pH=7.7)和草甸草原(pH=6.9)有明显升高。土壤酸

碱度的升高使得偏好酸性土壤的微生物类群难以生

存, 而偏好碱性的微生物类群还可能受到水分的限

制, 因此微生物代谢产物总量较少。在荒漠草原恶

劣的环境条件下, 可能分布特殊的耐盐碱、耐高温

的微生物类群, 所以已知微生物代谢产物种类明显

减少。由于在特定的环境条件下, 可能存在着特定

类群的微生物类群, 因此荒漠草原的样方间的微生

物群落结构差异明显。 

4  结论 

本文对我国北方温带草原的  3 种草原类型  13

个样点的土壤微生物群落组成及其环境影响因素进

行分析研究, 结果表明温带草原土壤微生物群落组

成在草原类型间存在明显差异。土壤含水量、土壤

总碳和土壤总氮可能影响草甸草原土壤微生物群落

组成; 典型草原土壤微生物群落组成可能受到土壤

轻组碳、土壤轻组氮的调节; 而影响荒漠草原土壤

微生物群落组成的主要因素可能是年均温和土壤

pH 值。 
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