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秦岭落叶阔叶林不同空间尺度下土壤微生物特征
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摘　 要: 在秦岭佛坪国家级自然保护区内的固定样地ꎬ 设置 ３ 种不同空间尺度(大: ２０ ｍ × ２０ ｍꎬ 中: ５ ｍ ×
５ ｍꎬ 小: １􀆰２５ ｍ × １􀆰２５ ｍ)的样方ꎬ 采用野外调查和室内分析的方法ꎬ 对固定样地土壤微生物特征及其环境因

子进行研究ꎬ 探讨不同空间尺度下土壤微生物特征(磷脂脂肪酸(ＰＬＦＡｓ)生物量、 土壤微生物群落结构和基础土

壤呼吸)对环境因子的响应ꎮ 结果显示ꎬ 土壤全磷、 溶解性有机碳和溶解性总氮含量在 ３ 种空间尺度间有显著差

异(Ｐ < ０􀆰０５)ꎮ 对微生物 ＰＬＦＡｓ 生物量的研究显示ꎬ 放线菌生物量在小空间尺度下显著低于大、 中空间尺度

(Ｐ < ０􀆰０５)ꎬ 其他微生物 ＰＬＦＡｓ 生物量都没有显著差异ꎮ 支链 /单不饱和 ＰＬＦＡｓ 的比值在大空间尺度下显著高

于中、 小空间尺度(Ｐ < ０􀆰０５)ꎬ 其他微生物群落结构特征都没有显著差异ꎮ 基础土壤呼吸在大空间尺度和小空

间尺度间的差异显著(Ｐ < ０􀆰０５)ꎻ 单位 ＰＬＦＡｓ 的基础土壤呼吸则表现出中、 小空间尺度显著高于大空间尺度

(Ｐ < ０􀆰０５)ꎮ 相关性分析和冗余分析表明ꎬ 不同空间尺度下ꎬ 环境因子对微生物特征的解释度也存在明显差异ꎮ
大空间尺度下ꎬ 解释度最高的环境因子是土壤有机碳、 含水率和溶解性氮ꎻ 中空间尺度下ꎬ 解释度最高的是含

水率、 土壤有机氮和溶解性有机碳ꎻ 小空间尺度下ꎬ 解释度最高的是 ｐＨ、 全磷含量和土壤有机氮ꎮ 本研究结果

表明由于尺度效应的存在ꎬ 导致随着取样尺度的缩小ꎬ 环境因子的交互作用增强和空间自相关程度增大ꎬ 从而

表现出在不同空间尺度下环境因子对土壤微生物的影响存在差异ꎮ
关键词: 尺度效应ꎻ 微生物 ＰＬＦＡｓꎻ 土壤微生物群落结构ꎻ 基础土壤呼吸ꎻ 秦岭
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　 　 森林生态系统是陆地生态系统的重要组成部

分ꎬ 陆地生态系统的土壤有机质(ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔ￣
ｔｅｒꎬ ＳＯＭ)大约有 ４５％储存在森林生态系统中[１]ꎮ
ＳＯＭ 储量的大小取决于植被生产力的输入和土壤

呼吸的输出ꎬ 土壤呼吸是生物圈碳排放的主要途

径ꎬ 全球每年的土壤呼吸总量大约为 ６８ ~９８ Ｐｇ
Ｃ[２]ꎬ 其数量仅次于总初级生产力[３] ꎮ 土壤微生

物是生态系统中的关键组成部分ꎬ 土壤微生物不

仅参与土壤碳氮循环过程ꎬ 同时也是土壤碳的重

要来源[４－６] ꎮ 真菌和细菌构成了约 ９０％的土壤微

生物生物量ꎬ 对 ＳＯＭ 稳定性和积累的贡献超过

８０％[７] ꎮ 研究表明ꎬ 真菌占主导地位的微生物群

落比细菌占主导地位的更能够降低土壤呼吸ꎬ 从

而增强土壤固碳能力[８ꎬ ９] ꎮ 因此ꎬ 土壤微生物的

组成与结构决定了微生物的功能ꎬ 了解其变化规

律和分布格局对认识土壤微生物的生态功能具有

重要意义ꎮ
土壤有机碳(ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎬ ＳＯＣ)主要

来源于植物碳的输入(凋落物输入、 根际沉淀)ꎬ
因而 ＳＯＣ 库会受到植被类型的影响[１０] ꎮ 植物凋

落物是森林生态系统内维持土壤养分的重要物质

来源ꎬ 其元素含量及分解速率的快慢会影响土壤

养分含量[１１ꎬ １２] ꎮ 研究表明ꎬ 不同土地利用方式

下的 ＳＯＣ 和全氮具有显著差异ꎬ 其主要因素之

一是不同植被类型下 ＳＯＣ 的形态和数量的差

异[１３ꎬ １４] ꎮ 同时ꎬ 土壤微环境 (温度、 ｐＨ、 含水

率、 孔隙度等)和土壤基质(土壤全氮、 Ｃ / Ｎ 等)
的变化也能够显著影响微生物群落结构[１５] ꎮ 土壤

结构复杂多样ꎬ 具有较高的空间异质性[１６] ꎬ 在不

同空间尺度下影响土壤微生物特征的主导因子存

在较大的差异性[１７] ꎮ 在单一空间尺度上研究土壤

微生物不能全面地理解微生物群落动态ꎮ 探索不

同空间尺度下影响土壤微生物特征的主导因素对

揭示土壤微生物分布规律和功能起着极其重要的

作用ꎮ
陕西省佛坪市秦岭自然保护区是国家一级保护

动物大熊猫等的重要栖息地之一ꎬ 同时也是长江第

一大支流汉江的发源地ꎮ 秦岭山区植物区系和动物

种属具有明显的过渡性、 混杂性和复杂多样性ꎮ 该

地区森林生态的稳定关系到许多珍稀动植物的生存

与人类的发展ꎮ 前人已对秦岭不同林分[１８] 和不同

季节[１９]的土壤微生物群落特征ꎬ 真菌多样性[２０] 和

土壤碳氮动态[２１ꎬ ２２]ꎬ 以及植被多样性[２３ꎬ ２４]等进行

了研究ꎬ 但目前对不同空间尺度下土壤微生物特征

的研究还较少ꎮ 因此ꎬ 本研究以秦岭落叶阔叶林大

型固定观测样地(５００ ｍ × ５００ ｍ)为基础ꎬ 选取包

含优势物种锐齿槲栎的样地ꎬ 在 ２０ ｍ × ２０ ｍ、
５ ｍ × ５ ｍ、 １􀆰２５ ｍ × １􀆰２５ ｍ 这 ３ 种空间尺度下ꎬ
研究土壤微生物磷脂脂肪酸 (ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ
ａｃｉｄｓꎬ ＰＬＦＡｓ)生物量、 群落结构、 基础土壤呼吸

及其影响因素ꎬ 探讨不同空间尺度下影响土壤微生

物特征的主导因子及其差异ꎬ 以期为该地土壤微生

物群落结构和基础土壤呼吸研究的取样尺度与方

法、 土壤微生物影响因素及土壤系统稳定性研究等

提供参考ꎮ
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１　 材料与方法

１􀆰 １　 研究区域概况

佛坪国家级自然保护区位于陕西省佛坪县西北

部(３３°３３′~３３°４６′Ｎꎬ １０７°４１′~１０７°５５′Ｅ)ꎬ 地处

秦岭中段南坡ꎬ 是秦岭地区生物多样性最丰富的区

域ꎬ 动植物资源丰富ꎬ 是大熊猫等珍稀动物的重要

栖息地之一ꎮ 该地区年均温 １１􀆰５℃ꎬ 年均降水量

９２４ ｍｍꎬ 降水集中在每年 ７－８ 月中旬和 ９ 月上旬ꎮ
土壤类型为黄棕壤ꎬ 其中ꎬ 粘粒含量 １６􀆰６６％、 粉

粒含量 ４３􀆰２７％、 砂粒含量 ４０􀆰０７％ꎮ 区内优势植

物有锐齿槲栎(Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｌｉｅｎａ ｖａｒ. ａｃｕｔｅｓｅｒｒａｔａ
Ｍａｘｉｍ.)、 油松 ( Ｐｉｎｕｓ ｔａｂｕｌａｅｆｏｒｍｉｓ Ｃａｒｒ.)、 秦

岭箭竹(Ｆａｒｇｅｓｉａ ｑｉｎｌｉｎｇｅｎｓｉｓ Ｙｉ ｅｔ Ｊ. Ｘ. Ｓｈａｏ)等ꎮ
１􀆰 ２　 样方设置与取样

采用嵌套式取样方法[２５ꎬ ２６]ꎮ 于 ２０１８ 年 ７－８ 月ꎬ
在秦岭落叶阔叶林大型固定监测样地中(５００ ｍ ×
５００ ｍ)ꎬ 随机选取一个具有最优势种锐齿槲栎的

样地ꎬ 在 ２０ ｍ × ２０ ｍ 的样方内划分 １６ 个 ５ ｍ ×
５ ｍ 的大样方ꎬ 再在 ５ ｍ × ５ ｍ 大样方中随机选取

一个样方ꎬ 进一步划分成 １６ 个 １􀆰２５ ｍ × １􀆰２５ ｍ
的中样方ꎬ 最后在 １􀆰２５ ｍ × １􀆰２５ ｍ 中样方中随机

选取一个样方划分成 １６ 个 ０􀆰３１ ｍ × ０􀆰３１ ｍ 的小

样方ꎮ 样方中去除表面凋落物后ꎬ 用土钻在每个

样方中随机取 ５ 钻土样混合均匀ꎬ 用四分法取约

１００ ｇ 土置于密封袋中密封ꎬ 放入装有干冰的保

温箱中带回实验室ꎬ 置于－８０℃超低温冰箱保存ꎬ
用于测定 ＰＬＦＡｓꎮ 将剩余土及植物根系全部置于

密封袋中密封保存ꎬ 用于测定土壤基本理化性质

及细根生物量ꎮ
１􀆰 ２􀆰 １　 细根生物量和生物碳测定

将土壤样品过 ２ ｍｍ 筛的同时ꎬ 仔细挑出所有

新鲜的植物根系ꎬ 洗净后在 ６０℃烘箱中烘干ꎬ 将

直径小于 ２ ｍｍ 的细根挑出称重ꎬ 细根质量与取样

土柱横截面积的比值即为细根生物量ꎮ 将所有细根

研磨过 １００ 目筛ꎬ 然后使用稳定性同位素质谱仪

(Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｎｎｉｇｅｎꎬ Ｄｅｌｔａ￣Ｐｌｕｓꎬ Ｆｌａｓｈꎬ ＥＡꎬ １１１２
Ｓｅｒｉｅｓꎬ ＵＳＡ)测定细根碳含量ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ２　 土壤理化性质测定

取新鲜土样用烘干法测定土壤含水率ꎮ 土壤风

干后使用 ｐＨ 计 (Ｍｅｔｔｌｅｒ Ｔｏｌｅｄｏ ＦＥ ２８ꎬ Ｍｅｔｔｌｅｒ￣
Ｔｏｌｅｄｏꎬ ＣＨ)测定土壤 ｐＨꎻ 用稳定性同位素质谱

仪 ( Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｎｎｉｇｅｎꎬ Ｄｅｌｔａ￣Ｐｌｕｓꎬ Ｆｌａｓｈꎬ ＥＡꎬ
１１１２ Ｓｅｒｉｅｓꎬ ＵＳＡ) 测定土壤有机碳和全氮ꎻ 用

ＴＯＣ 分析仪(Ｖａｒｉｏ ＴＯＣ ｃｕｂｅꎬ Ｅｌｅｍｅｎｔａｒꎬ ＤＥ)测
定溶解性有机碳和溶解性总氮ꎮ 全磷测定方法: 于

高温条件下ꎬ 让土壤中含磷化合物与高沸点的硫酸

和强氧化剂高氯酸作用ꎬ 使之完全分解ꎬ 全部转化

为正磷酸盐而进入溶液ꎬ 然后用钼锑抗比色法测定

全磷含量ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ３　 微生物 ＰＬＦＡｓ 测定

取 ３ ｇ 冷冻干燥的土壤样品加入氯仿 ∶ 甲

醇 ∶ 柠檬酸盐(１ ∶ ２ ∶ ０􀆰８)混合均匀ꎬ 用固相萃

取柱(Ｓｕｐｅｌｃｏ￣３ ｍＬ 硅胶柱)分离磷脂部分ꎬ 磷

脂部分经过温和甲醇分解作用ꎬ 生成脂肪酸甲

酯ꎬ 再经过气相色谱仪 (Ｈｅｗｌｅｔｔ￣Ｐａｃｋａｒｄ ６８９０
ｓｅｒｉｅｓ ＧＣꎬ ＦＩＤꎬ ＵＳＡ)ꎬ 利用 ＭＩＤＩ 图谱识别软

件 Ｓｈｅｒｌｏｃｋ Ｓｙｓｔｅｍ ６􀆰２ 进行样品脂肪酸图谱识

别和分析ꎮ 共鉴定 １１３ 种 ＰＬＦＡｓꎬ 将相对丰度大

于 １％的 ２４ 种特征 ＰＬＦＡｓ 标记物含量作进一步

分析ꎮ 表征各类微生物 ＰＬＦＡｓ 生物量及部分微生

物群落结构的 ＰＬＦＡｓ 标记物见附表 １１) ꎮ 细菌胁

迫指数可以表明环境胁迫下的微生物生理状态ꎬ
通常由 ( ｃｙ１７: ０) / ( １６: １ω７ｃ)、 ( ｃｙ１９: ０) /
(１８: １ω７ｃ)以及饱和 /单不饱和 ＰＬＦＡｓ 比(Ｓａｔ /
Ｍｏｎｏ)表示[２７ꎬ ２８] ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ４　 微生物呼吸培养实验

土壤微生物呼吸培养实验采用碱液吸收法[２９]ꎮ
取相当于 ５０ ｇ 干土的土壤样品ꎬ 平铺在 ５００ ｍＬ
广口瓶中ꎬ 调节含水量为田间持水量的 ６０％ꎮ
在 ２５℃生化培养箱中预培养 ７ ｄꎬ 使土壤内部

环境趋于稳定ꎮ 预培养结束后ꎬ 用 ５０ ｍＬ 烧杯

盛 ０􀆰５ ｍｏｌ / Ｌ 的 ＮａＯＨ １０ ｍＬꎬ 置于广口瓶中吸收

释放的 ＣＯ２ꎻ 然后用橡胶塞密封瓶口ꎬ 继续放置

在 ２５℃培养箱中遮光培养ꎮ 在培养的第 １、 ４、 ９、
１６、 ２３、 ３０ ｄꎬ 分别取出碱液ꎬ 用称重法校正含

水量ꎬ 每次校正完毕后ꎬ 自然换气 ２ ｈꎬ 更换碱

液ꎬ 进行下一次培养ꎮ 在取出的碱液中ꎬ 加入

１􀆰０ ｍｏｌ / Ｌ 的 ＢａＣｌ２ ５ ｍＬꎬ 用 ０􀆰５ ｍｏｌ / Ｌ 的盐酸滴

定计算 ＣＯ２释放量ꎮ

１) 如需查阅附表内容请登录«植物科学学报»网站(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｐｌａｎｔｓｃｉｅｎｃｅ.ｃｎ)查看本期文章附表ꎮ
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１􀆰 ３　 数据处理方法

对微生物特征和环境因子进行单因素多重检

验ꎬ 比较不同空间尺度下微生物特征和环境因子

的差异性及显著性 ( ＳＰＳＳ ２２)ꎬ 并绘制微生物

ＰＬＦＡｓ 生物量、 微生物群落结构和基础呼吸在不

同空间尺度下的箱线图(Ｏｒｉｇｉｎ ９􀆰０)ꎮ 运用 Ｐｅａｒ￣
ｓｏｎ 相关性分析比较不同空间尺度下微生物特征

与环境因子之间的相关性和差异显著性(ＳＰＳＳ
２２)ꎮ 运用 Ｅｘｃｅｌ ２０１６ 软件计算不同尺度下微生

物 ＰＬＦＡｓ 生物量的变异系数ꎮ 此外ꎬ 运用 Ｇｅｏ￣
Ｄａ １􀆰１４ 计算 ３ 种空间尺度下微生物 ＰＬＦＡｓ 生物

量的全局莫兰指数(Ｍｏｒａｎ’ｓ Ｉ)、 冗余分析(ＲＤＡ
ａｎａｌｙｓｉｓ) 量化环境因子对微生物特征的影响

(Ｃａｎｏｃｏ ５􀆰０)ꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 土壤理化性质及植物细根指标

研究结果显示ꎬ 不同空间尺度下ꎬ 环境因子土

壤含水率、 ｐＨ、 ＳＯＣ、 土壤有机氮( ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ
ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ＳＯＮ)、 土壤全碳 /全氮比(Ｃ / Ｎ)、 细根

生物量和细根生物碳间无显著差异ꎮ 土壤溶解性有

机碳(ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎬ ＤＯＣ)在 ３ 种尺

度下的差异显著(Ｐ < ０􀆰０５)ꎬ 其中ꎬ 中空间尺度下

ＤＯＣ 含量最大(６５􀆰０９ ｍｇ / ｋｇ)ꎬ 大空间尺度下含

量最小(３２􀆰６７ ｍｇ / ｋｇ)ꎮ 溶解性总氮 (ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ
ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ＤＴＮ)的含量在 ６􀆰９５~１３􀆰２４ ｍｇ / ｋｇ

范围内ꎬ 中空间尺度下 ＤＴＮ 含量显著高于其他两

个尺度(Ｐ < ０􀆰０５)ꎮ 土壤全磷( ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎬ
ＴＰ)含量在 ５４６􀆰５８~８９５􀆰７５ ｍｇ / ｋｇ 范围内ꎬ 其中ꎬ
大空间尺度与小空间尺度间的差异显著 ( Ｐ <
０􀆰０５)ꎬ 中空间尺度与其他空间尺度无显著差异

(表 １)ꎮ
２􀆰 ２　 土壤微生物 ＰＬＦＡｓ 生物量、 土壤微生物群

落结构和基础土壤呼吸

研究结果显示ꎬ 微生物 ＰＬＦＡｓ 生物量除了小

空间尺度下的放线菌显著低于大、 中空间尺度

(Ｐ < ０􀆰０５)外ꎬ 其他指标在各空间尺度间均无显

著差异(图 １: ａ)ꎮ 经单因素方差分析显示ꎬ 微生

物 ＰＬＦＡｓ 生物量在 ３ 种空间尺度下的变异系数(附
表 ２) ２)ꎬ 除了放线菌外ꎬ 微生物 ＰＬＦＡｓ 生物量的

变异系数均随着空间尺度增大而增大ꎮ 另外ꎬ 空间

自相关分析显示ꎬ 微生物 ＰＬＦＡｓ 生物量的全局莫

兰指数都随着空间尺度的扩大而降低(表 ２)ꎮ 对于

微生物群落结构来说ꎬ 真菌 /细菌 ＰＬＦＡｓ 比(Ｆ / Ｂ)
是真菌和细菌相对生物量和种群相对丰度的真实反

映ꎮ 研究结果显示ꎬ ３ 种空间尺度下ꎬ Ｆ / Ｂ 无显著

差异(图 １: ｂ)ꎮ 另外ꎬ 革兰氏阳性 /阴性细菌 ＰＬ￣
ＦＡｓ 比 Ｇ ＋/ Ｇ －、 ( ｃｙ１７: ０ ) / ( １６: １ω７ｃ )、
(ｃｙ１９: ０) / (１８: １ω７ｃ)和 Ｓａｔ / Ｍｏｎｏ 在 ３ 种空间

尺度下均没有显著差异ꎬ 而支链 /单不饱和 ＰＬＦＡｓ
比(Ｂｒａ / Ｍｏｎｏ)在大空间尺度下显著高于中小空间

尺度(Ｐ < ０􀆰０５ꎬ 图 １: ｂ)ꎮ 总之ꎬ 微生物群落结

表 １　 不同空间尺度下环境因子的特征
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐａｔｉａｌ ｓｃａｌｅｓ

变量
Ｖａｒｉａｂｌｅ

小尺度
Ｓｍａｌｌ ｓｃａｌｅ

(１.２５ ｍ × １.２５ ｍ)

中尺度
Ｍｉｄ￣ｓｃａｌｅ

(５ ｍ × ５ ｍ)

大尺度
Ｌａｒｇｅ ｓｃａｌｅ

(２０ ｍ × ２０ ｍ)

细根生物量　 ＦＲＢ (ｇ / ｍ２) １４２.２８ ± １９.６１ａ １５０.６４ ± １７.６９ａ １２８.３４ ± ２０.４１ａ
细根碳含量　 ＦＲＣ (ｇ / ｍ２) ６４.２９ ± ８.９８ａ ６０.２２ ± ７.７６ａ ５２.４４ ± ９.１３ａ
土壤含水率　 Ｍｏｉｓｔｕｒｅ (％) ６５.９３ ± ３.７４ａ ６４.１９ ± ４.２７ａ ６３.４４ ± ７.４４ａ
ｐＨ ５.１５ ± ０.０５ａ ５.３７ ± ０.０８ａ ５.３２ ± ０.０８ａ
土壤有机碳　 ＳＯＣ (ｇ / ｋｇ) ７０.０１ ± ７.４３ａ ６３.４３ ± ７.７ａ ６０.８８ ± ７.８８ａ
土壤有机氮　 ＳＯＮ (ｇ / ｋｇ) ５.５６ ± ０.３３ａ ５.８７ ± ０.４９ａ ５.２２ ± ０.６７ａ
全磷含量　 ＴＰ (ｍｇ / ｋｇ) ６４４.８０ ± ２２.１５ｂ ６８５.１７ ± ４４.４ａｂ ７２９.７１ ± ４７.８２ａ
溶解性有机碳　 ＤＯＣ (ｍｇ / ｋｇ) ４７.６９ ± ３.７８ｂ ６５.０９ ± ５.９９ａ ３２.６７ ± ３.１９ｃ
溶解性总氮　 ＤＴＮ (ｍｇ / ｋｇ) ９.１８ ± ０.６１ｂ １１.１３ ± ０.７５ａ ８.５２ ± ０.８１ｂ
土壤碳 /氮比　 Ｃ / Ｎ １２.７１ ± ０.６７ａ １１.１５ ± ０.９４ａ １１.８６ ± ０.５３ａ

　 　 注: 数据为平均值 ± 标准误(ｎ ＝ １６)ꎮ 同行数据后不同的小写字母表示在不同空间尺度下变量间的差异显著性(Ｐ < ０􀆰０５)ꎮ
Ｎｏｔｅｓ: Ｄａｔａ ａｒｅ ｍｅａｎ ± ｓｔａｎｄａｒｄ ｅｒｒｏｒ (ｎ ＝ １６) . Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ａｆｔｅｒ ｐｅｅｒ ｄａｔａ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｂｅ￣

ｔｗｅｅｎ ｖａｒｉａｂｌｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐａｔｉａｌ ｓｃａｌｅｓ (Ｐ < ０􀆰０５) .

２) 如需查阅附表内容请登录«植物科学学报»网站(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｐｌａｎｔｓｃｉｅｎｃｅ.ｃｎ)查看本期文章附表ꎮ
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(ａ)不同空间尺度下微生物 ＰＬＦＡｓ 生物量的差异性ꎮ Ｂ: 细菌ꎻ Ｆ: 真菌ꎻ ＡＣＴ: 放线菌ꎻ ＡＭＦ: 丛枝菌根真菌ꎻ Ｇ＋: 革兰氏阳性菌ꎻ
Ｇ－: 革兰氏阴性菌ꎮ (ｂ)不同空间尺度下微生物群落结构的差异性ꎮ Ｆ / Ｂ: 真菌 /细菌 ＰＬＦＡｓ 比ꎻ Ｇ＋/ Ｇ－: 革兰氏阳性 /阴性细菌
ＰＬＦＡｓ 比ꎻ ＢＳＩ １: (ｃｙ １７: ０) / (１６: １ω７)ꎻ ＢＳＩ ２: (ｃｙ １９: ０) / (１８: １ω７)ꎻ Ｓａｔ / Ｍｏｎｏ: 饱和 /单不饱和 ＰＬＦＡｓ 比ꎻ Ｂｒａ / Ｍｏｎｏ: 支
链 /单不饱和 ＰＬＦＡｓ 比ꎮ 箱线图中箱内的横线表示中位数ꎬ 上方“×”表示最大值ꎬ 下方“×”表示最小值ꎬ 箱内“●”表示平均值ꎬ 上方
不同字母表示差异显著性(Ｐ < ０􀆰０５)ꎮ 下同ꎮ
(ａ) Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡ ｂｉｏｍａｓｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐａｔｉａｌ ｓｃａｌｅｓ. Ｂ: ｂａｃｔｅｒｉａꎻ Ｆ: ｆｕｎｇｉꎻ ＡＣＴ: Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａꎻ ＡＭＦ: ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ
ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉꎻ Ｇ＋: ｇｒａｍ￣ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａꎻ Ｇ－: ｇｒａｍ￣ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ. (ｂ) Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｔ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐａｔｉａｌ ｓｃａｌｅｓ. Ｆ / Ｂ: ｆｕｎｇｉ / ｂａｃｔｅｒｉａ ＰＬＦＡｓꎻ Ｇ＋/ Ｇ－: ｇｒａｍ￣ｐｏｓｉｔｉｖｅ / ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ＰＬＦＡｓꎻ ＢＳＩ １: ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｔｒｅｓｓ ｉｎｄｅｘ
１ꎬ (ｃｙ １７: ０) / (１６: １ω７)ꎻ ＢＳＩ ２: ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｔｒｅｓｓ ｉｎｄｅｘ ２ꎬ ( ｃｙ １９: ０) / (１８: １ω７)ꎻ Ｓａｔ / Ｍｏｎｏ: ｓａｔｕｒａｔｅｄ / ｍｏｎｏｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ
ＰＬＦＡｓꎻ Ｂｒａ / Ｍｏｎｏ: ｂｒａｎｃｈｅｄ / ｍｏｎｏｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ ＰＬＦＡｓ. Ｈｏｒｉｚｏｎｔａｌ ｌｉｎｅ ｉｎ ｂｏｘ ｄｉａｇｒａｍ ｉｓ ｍｅｄｉａｎꎻ ｕｐｐｅｒ “×” ｉｓ ｍａｘｉｍｕｍ ｖａｌｕｅꎻ
ｌｏｗｅｒ “×” ｉｓ ｍｉｎｉｍｕｍ ｖａｌｕｅꎬ “●” ｉｎ ｂｏｘ ｉｓ ｍｅａｎ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｂｏｘ ｐｌｏｔ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ (Ｐ < ０􀆰０５). Ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 不同空间尺度下土壤微生物 ＰＬＦＡｓ生物量和群落结构的差异
Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡ ｂｉｏｍａｓｓ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐａｔｉａｌ ｓｃａｌｅｓ

表 ２　 不同空间尺度下微生物 ＰＬＦＡｓ生物量全局莫兰指数
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｌｏｂａｌ Ｍｏｒａｎ’ｓ ｉｎｄｅｘ (Ｍｏｒａｎ’ｓ Ｉ) ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡ ｂｉｏｍａｓｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐａｔｉａｌ ｓｃａｌｅｓ

变量

Ｖａｒｉａｂｌｅ

小尺度

Ｓｍａｌｌ ｓｃａｌｅ
(１.２５ ｍ × １.２５ ｍ)

中尺度

Ｍｉｄ￣ｓｃａｌｅ
(５ ｍ × ５ ｍ)

大尺度

Ｌａｒｇｅ ｓｃａｌｅ
(２０ ｍ × ２０ ｍ)

总微生物 ＰＬＦＡｓ　 Ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡｓ ０.８７８ ０.５４４ ０.３５９
细菌 ＰＬＦＡｓ　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ＰＬＦＡｓ ０.７３４ ０.５４８ ０.３２７
真菌 ＰＬＦＡｓ　 Ｆｕｎｇａｌ ＰＬＦＡｓ ０.６０４ ０.５４９ ０.３２２
放线菌 ＰＬＦＡｓ　 ＡＣＴ ＰＬＦＡｓ ０.３０１ ０.４３３ ０.１２２
丛枝菌根真菌 ＰＬＦＡｓ　 ＡＭＦ ＰＬＦＡｓ ０.６７２ ０.５０４ ０.３２３
革兰氏阳性菌 ＰＬＦＡｓ　 Ｇ＋ ＰＬＦＡｓ ０.５７３ ０.５０８ ０.３００
革兰氏阴性菌 ＰＬＦＡｓ　 Ｇ－ ＰＬＦＡｓ ０.７６７ ０.５６５ ０.３４４

　 　 注: 数值表示全局莫兰指数ꎬ 范围为－１~１ꎮ 莫兰指数 > ０ 时ꎬ 表示数据呈空间正相关ꎬ 其值越大空间相关性越明显ꎻ 莫兰指数 < ０
时ꎬ 表示数据呈空间负相关ꎬ 其值越小空间差异越大ꎻ 莫兰指数 ＝ ０ 时ꎬ 空间呈随机性ꎮ

Ｎｏｔｅｓ: Ｖａｌｕｅｓ ａｒｅ ｇｌｏｂａｌ Ｍｏｒａｎ ｉｎｄｉｃｅｓ (Ｍｏｒａｎ’ｓ Ｉ)ꎬ ｒａｎｇｉｎｇ ｆｒｏｍ －１ ｔｏ １ꎻ Ｉ > ０ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｐａｔｉａｌｌｙ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎꎬ ｗｉｔｈ ｌａｒｇｅｒ
ｖａｌｕｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｍｏｒｅ ｏｂｖｉｏｕｓ ｓｐａｔｉａｌ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎꎻ Ｉ < ０ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｐａｔｉａｌｌｙ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎꎬ ｗｉｔｈ ｓｍａｌｌｅｒ ｖａｌｕｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｌａｒ￣
ｇｅｒ ｓｐａｔｉａｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅꎻ Ｉ ＝ ０ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｐａｃｅ ｉｓ ｒａｎｄｏｍ.

构在不同空间尺度间差异不显著ꎬ 说明微生物在不

同空间尺度间具有较高的一致性ꎮ 而基础土壤呼吸

在大空间尺度下显著高于小空间尺度(Ｐ < ０􀆰０５)ꎬ
但中空间尺度与其他空间尺度间没有显著差异(图
２: ａ)ꎮ 基础土壤呼吸与总 ＰＬＦＡｓ 的比值ꎬ 在大空

间尺度下显著小于中空间尺度和小空间尺度(Ｐ <
０􀆰０５)ꎬ 中空间尺度和小空间尺度间没有显著差异

(图 ２: ｂ)ꎮ
２􀆰 ３　 不同空间尺度下ꎬ 环境因子对土壤 ＰＬＦＡｓ
生物量和群落结构的影响

在大空间尺度下(图 ３: ａꎬ 表 ３)ꎬ 土壤微生物

ＰＬＦＡｓ 生物量主要与环境因子 ＤＯＣ、 ＳＯＮ、 含水

率、 ＤＴＮ 和 ＴＰ 呈正相关ꎬ 而与 Ｃ / Ｎ 呈负相关ꎮ
微生物群落结构中ꎬ Ｆ / Ｂ 与 Ｃ / Ｎ 呈正相关ꎬ 而与

ＤＯＣ、 ＳＯＮ、 含 水 率、 ＤＴＮ 和 ＴＰ 呈 负 相 关ꎮ
Ｓａｔ / Ｍｏｎｏ、 Ｂｒａ / Ｍｏｎｏ、 (ｃｙ１９: ０) / (１８: １ω７)和
Ｇ＋/ Ｇ－均与 ｐＨ 呈正相关ꎬ 而与细根生物碳、 细

根生物量、 ＳＯＣ 和 ＤＯＣ 呈负相关ꎮ (ｃｙ１７: ０) /
(１６: １ω７)主要与 Ｃ / Ｎ、 细根生物碳、 细根生物

量和 ＳＯＣ 呈正相关ꎮ 但是在中空间尺度和小空间

尺度下却呈现不同的相关性ꎮ
在中空间尺度下(图 ３: ｂꎬ 表 ３)ꎬ 微生物 ＰＬＦＡｓ

９３３　 第 ３ 期　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 李永恒等: 秦岭落叶阔叶林不同空间尺度下土壤微生物特征
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图 ２　 不同空间尺度下的基础土壤呼吸(ａ)和单位 ＰＬＦＡｓ的基础土壤呼吸(ｂ)
Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｂａｓａｌ ｓｏｉｌ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ (ａ) ａｎｄ ｂａｓａｌ ｓｏｉｌ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｏｎ ａ ｐｅｒ￣ｕｎｉｔ￣ＰＬＦＡ ｂａｓｉｓ (ｂ) ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐａｔｉａｌ ｓｃａｌｅｓ
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(ａ) Ｌａｒｇｅ ｓｃａｌｅꎻ (ｂ) Ｍｉｄ￣ｓｃａｌｅꎻ (ｃ) Ｓｍａｌｌ ｓｃａｌｅ. ＦＲＢ: ｆｉｎｅ ｒｏｏｔ ｂｉｏｍａｓｓꎻ ＦＲＣ: ｆｉｎｅ ｒｏｏｔ ｃａｒｂｏｎꎻ ＳＯＣ: ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎻ
ＳＯＮ: ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻ ＤＯＣꎻ ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎻ ＤＴＮ: ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻ ＴＰ: ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ Ｆ: ｆｕｎｇａｌ
ＰＬＦＡｓꎻ Ｂ: ｂａｃｔｅｒｉａｌ ＰＬＦＡｓꎻ ＡＣＴ: ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａｌ ＰＬＦＡｓꎻ ＡＭＦ: ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇａｌ ＰＬＦＡｓꎻ Ｇ＋: ｇｒａｍ￣ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ＰＬＦＡｓꎻ Ｇ－: ｇｒａｍ￣ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ＰＬＦＡｓ. Ｏｔｈｅｒ ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎｓ ａｒｅ ｓｈｏｗｎ ｉｎ Ｆｉｇｕｒｅ １ ａｎｄ Ｆｉｇｕｒｅ ２.

图 ３　 不同空间尺度下微生物 ＰＬＦＡｓ生物量、 群落结构和基础土壤呼吸与环境因子冗余分析(ＲＤＡ分析)
Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＲＤＡ) ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡ ｂｉｏｍａｓｓꎬ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｂａｓｉｃ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐａｔｉａｌ ｓｃａｌｅｓ
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表 ３　 不同空间尺度下微生物磷脂脂肪酸、 微生物群落结构与环境因子的 Ｐｅａｒｓｏｎ相关分析
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡ ｂｉｏｍａｓｓꎬ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ

ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐａｔｉａｌ ｓｃａｌｅｓ

尺度
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｃａｌｅ

变量
Ｖａｒｉａｂｌｅ ＦＲＢ ＦＲＣ Ｍｏｉｓｔｕｒｅ

ｃｏｎｔｅｎｔ ｐＨ ＳＯＣ ＳＯＮ ＴＰ ＤＯＣ ＤＴＮ Ｃ / Ｎ

大尺度
Ｌａｒｇｅ ｓｃａｌｅ

(２０ ｍ × ２０ ｍ)

Ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡｓ －０.０６８　 －０.２５５ 　 ０.７２７∗∗ －０.２３１ ０.０１１ 　 ０.７７４∗∗ ０.５０４ ０.４４０ 　 ０.７５１∗∗ －０.５９８∗

Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ＰＬＦＡｓ －０.０１２ －０.２９６ ０.８０４∗∗ －０.３３６ ０.０７６ ０.８３１∗∗ ０.５５１∗ ０.４３６ ０.７７９∗∗ －０.５８３∗

Ｆｕｎｇａｌ ＰＬＦＡｓ ０.１１９ －０.０２４ ０.５７４∗ －０.２９２ ０.１０４ ０.６０９∗ ０.１６７ ０.５５１∗ ０.５６９∗ －０.３７２
ＡＣＴ ＰＬＦＡｓ －０.３１３ －０.０３１ ０.２５０ ０.２１１ －０.３１９ ０.３９０ ０.２７３ ０.０９８ ０.４４２ －０.６１０∗

ＡＭＦ ＰＬＦＡｓ －０.０９９ －０.４３２ ０.７２７∗∗ －０.１４５ ０.０３８ ０.７３７∗∗ ０.５４７∗ ０.２８８ ０.７４６∗∗ －０.５５７∗

Ｇ＋ ＰＬＦＡｓ －０.１１５ －０.３２２ ０.７６２∗∗ －０.２５８ －０.０２６ ０.７８１∗∗ ０.５５８∗ ０.３７６ ０.７４５∗∗ －０.６３９∗

Ｇ－ ＰＬＦＡｓ ０.１０３ －０.２５８ ０.８３８∗∗ －０.４２２ ０.１９４ ０.８７２∗∗ ０.５３５∗ ０.４９４ ０.７９４∗∗ －０.５０６
ＢＳＩ １ ０.４１６ ０.５７６∗ －０.１３１ －０.２８０ ０.１０６ ０.０１４ －０.３７７ ０.３２０ －０.１１８ ０.１２６
ＢＳＩ ２ －０.１９９ ０.０２６ －０.３４ －０.３０７ －０.１７２ －０.２４１ －０.０９８ ０.１６６ －０.５１４ ０.１０３
Ｓａｔ / Ｍｏｎｏ －０.３０６ －０.２０８ －０.４０７ ０.２５ －０.３０５ －０.４６６ －０.２１７ ０.２６３ －０.３４１ ０.１５４
Ｂｒａ / Ｍｏｎｏ －０.６１５∗ ０.１５１ －０.２７０ ０.２５８ －０.６７１∗∗ －０.２８２ －０.０４２ －０.１８７ －０.２９２ －０.３６２
Ｆ / Ｂ ０.１７７ ０.４０２ －０.２８５ ０.０４４ －０.０３３ －０.２８４ －０.５５５∗ ０.１４９ －０.２８６ ０.２１１
Ｇ＋/ Ｇ－ －０.７９４∗∗ －０.２５９ －０.２３３ ０.５８７∗ －０.７５６∗∗ －０.２９２ ０.０９０ －０.３６９ －０.１１５ －０.４７９

中尺度
Ｍｉｄ￣ｓｃａｌｅ

(５ ｍ × ５ ｍ)

Ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡｓ －０.０８１　 －０.１１７ 　 ０.６４７∗∗ ０.１３４ －０.２８８　 ０.３３９ －０.１６８　 －０.３１２ －０.２３６　 －０.４０１　

Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ＰＬＦＡｓ ０.０１７ ０.０１１ ０.５５３∗ ０.０３３ －０.３７２ ０.３２１ －０.２１２ －０.１７２ －０.２５８ －０.４５７
Ｆｕｎｇａｌ ＰＬＦＡｓ －０.０８３ －０.０８８ ０.６３４∗ ０.１４２ －０.３０２ ０.３４１ －０.１９２ －０.３１８ －０.２２８ －０.４１２
ＡＣＴ ＰＬＦＡｓ －０.１５２ －０.２１２ ０.５９４∗ ０.２７６ －０.２９６ ０.２７１ －０.１７６ －０.４５２ －０.１９６ －０.３６３
ＡＭＦ ＰＬＦＡｓ －０.１４８ －０.１６４ ０.６９４∗∗ ０.２７２ －０.２２２ ０.４２４ －０.２１７ －０.３８７ －０.０８１ －０.３９４
Ｇ＋ ＰＬＦＡｓ －０.１１９ －０.１４２ ０.６３２∗ ０.１７６ －０.２８０ ０.３２３ －０.１５１ －０.３３１ －０.２０７ －０.３８１
Ｇ－ ＰＬＦＡｓ －０.０３６ －０.０８９ ０.６５０∗∗ ０.０８５ －０.２９１ ０.３５０ －０.１８３ －０.２８９ －０.２６４ －０.４１４
ＢＳＩ １ ０.２３３ －０.１１３ －０.５６９∗ ０.１２３ －０.０４５ －０.５９６∗ ０.３６２ ０.３１８ －０.２２７ ０.２８９
ＢＳＩ ２ ０.１２９ ０.０１１ －０.６３０∗ －０.３２５ －０.０１０ －０.５７９∗ ０.４６４ ０.２５５ －０.３７２ ０.２８０
Ｓａｔ / Ｍｏｎｏ －０.０１９ ０.２６１ －０.６１８∗ －０.０４３ －０.０１５ －０.４５４ ０.１８０ ０.２３３ －０.１８４ ０.２１６
Ｂｒａ / Ｍｏｎｏ －０.１４４ －０.１８７ －０.７４８∗∗ ０.１３０ ０.１５７ －０.７６０∗∗ ０.４３９ ０.０３８ －０.０５６ ０.５５１∗

Ｆ / Ｂ ０.２８４ ０.３１３ ０.０２１ －０.２３９ －０.３６０ ０.１２８ －０.１７２ ０.２９４ －０.１５６ －０.３５０
Ｇ＋/ Ｇ－ －０.３３２ －０.１６８ －０.０４６ ０.２９０ ０.１３６ －０.０８８ ０.０６１ －０.２０２ ０.２６０ ０.１９２

小尺度
Ｓｍａｌｌ ｓｃａｌｅ

(１.２５ ｍ × １.２５ ｍ)

Ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡｓ －０.２７２　 ０.４４０ ０.４２８ ０.４６２ ０.２０９ ０.２７３ ０.０６１ ０.１３９ ０.２７８ ０.０６３
Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ＰＬＦＡｓ －０.２１１ ０.３８３ ０.４３０ ０.３８９ ０.２５４ ０.３３８ ０.２１７ ０.２４４ ０.３６２ ０.０８８
Ｆｕｎｇａｌ ＰＬＦＡｓ －０.１３５ ０.４１２ ０.３５２ ０.６２８∗∗ ０.０４２ ０.１４４ －０.０６３ ０.００２ ０.３１５ －０.０２２
ＡＣＴ ＰＬＦＡｓ －０.３７１ ０.２１５ ０.１５１ ０.２６５ ０.１３７ ０.０１７ －０.３２７ －０.１３０ －０.０９８ ０.０８９
ＡＭＦ ＰＬＦＡｓ －０.３１３ ０.４４０ ０.２７７ ０.６１３∗ ０.０１６ ０.１５２ ０.０８０ －０.０１２ ０.３３２ －０.０３７
Ｇ＋ ＰＬＦＡｓ －０.１４１ ０.３４７ ０.４５１ ０.２４３ ０.２９９ ０.４２４ ０.３５４ ０.３０１ ０.４０２ ０.０９５
Ｇ－ ＰＬＦＡｓ －０.２６４ ０.４０１ ０.３６６ ０.５３５∗ ０.１６８ ０.２１３ ０.０３１ ０.１５０ ０.２８１ ０.０５９
ＢＳＩ １ ０.１０３ －０.２３３ －０.１６８ －０.４１２ ０.３５４ －０.１５３ －０.１５１ ０.１９７ ０.０２６ ０.３８０
Ｓａｔ / Ｍｏｎｏ ０.２４６ －０.０２３ ０.２１１ －０.６５０∗∗ ０.２２５ ０.２２１ ０.４７３ ０.４６５ ０.００４ ０.０９３
Ｂｒａ / Ｍｏｎｏ ０.０７６ －０.１６０ ０.１１１ －０.６１２∗ ０.４２７ ０.２６９ ０.４８７ ０.４７９ ０.１５２ ０.２８８
Ｆ / Ｂ ０.０６９ ０.１６２ －０.００３ ０.５０２∗ －０.３１８ －０.２４０ －０.４１７ －０.３２４ ０.００３ －０.１９１
Ｇ＋/ Ｇ－ ０.１４９ －０.０３１ ０.２２８ －０.３８９ ０.２８９ ０.３９１ ０.５７８∗ ０.２９６ ０.２７１ ０.１１１

　 　 注: 缩写见表 １ 和图 １ꎮ ∗ꎬ Ｐ < ０􀆰０５ꎻ ∗∗ꎬ Ｐ < ０􀆰０１ꎮ
Ｎｏｔｅｓ: Ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎｓ ａｒｅ ｓｈｏｗｎ ｉｎ Ｔａｂｌｅ １ ａｎｄ Ｆｉｇｕｒｅ １. ∗ꎬ Ｐ < ０􀆰０５ꎻ ∗∗ꎬ Ｐ < ０􀆰０１.

生物量仅与 ＳＯＮ 和含水率呈正相关ꎬ 而与 Ｃ / Ｎ、
ＴＰ、 ＳＯＣ、 ＤＴＮ 呈负相关ꎮ Ｆ / Ｂ 主要与 ＳＯＮ、 细

根生物碳和细根生物量呈正相关ꎬ 与 ｐＨ 和 Ｃ / Ｎ
呈负相关ꎮ Ｓａｔ / Ｍｏｎｏ、 Ｂｒａ / Ｍｏｎｏ、 ( ｃｙ１９: ０) /
(１８: １ω７)和(ｃｙ１７: ０) / (１６: １ω７)与 Ｃ / Ｎ、 ＴＰ、
ＳＯＣ、 ＤＴＮ 呈正相关ꎬ 与含水率和 ＳＯＮ 呈负相

关ꎻ Ｇ＋/ Ｇ－则与 ｐＨ 和 Ｃ / Ｎ 呈正相关ꎬ 与 ＳＯＮ、

ＤＯＣ、 细根生物碳和细根生物量呈负相关ꎮ
在小空间尺度下(图 ３: ｃꎬ 表 ３)ꎬ 与微生物

ＰＬＦＡｓ 生物量相关的因子主要是 ｐＨ、 含水率、
ＤＴＮ、 ＳＯＣ 和 ＳＯＮꎬ 但不同因子对微生物 ＰＬＦＡｓ
生物量的影响具有较大差异ꎮ Ｆ / Ｂ 与 ｐＨ 呈正相

关ꎬ 而与 ＴＰ、 ＤＯＣ、 ＳＯＮ 和 ＳＯＣ 等环境因子呈

负相关ꎮ 其他微生物群落结构参数主要与细根生物
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量、 细根生物碳、 ＤＯＣ、 ＴＰ、 ＳＯＣ 和 ＳＯＮ 呈正

相关ꎬ 而与 ｐＨ 呈负相关ꎮ
通过冗余分析(ＲＤＡ)ꎬ 得到不同空间尺度下环

境因子对微生物 ＰＬＦＡｓ 生物量、 群落结构和基础土

壤呼吸的解释度(附表 ３)３)ꎬ 可见ꎬ 在不同空间尺

度下ꎬ 不同环境因子的解释度具有差别ꎮ 大空间尺

度下的解释度较高且 Ｐ < ０􀆰０５ 的有 ＳＯＮ(３５􀆰６％)、
含水率 (３１􀆰４％)、 ＤＴＮ (３０􀆰６％)、 Ｃ/ Ｎ (１８􀆰５％)ꎻ
中空间尺度下有含水率(３０􀆰５％)、 ＳＯＮ(１７􀆰５％)ꎻ
小空间尺度下有 ｐＨ(２５􀆰９％)、 ＴＰ(１４􀆰９％)ꎮ
２􀆰 ４　 不同空间尺度下ꎬ 环境因子对基础土壤呼吸

的影响

对基础土壤呼吸和环境因子进行 Ｐｅａｒｓｏｎ 相

关性分析ꎬ 结果显示(表 ４)ꎬ 不同空间尺度下环境

因子对基础土壤呼吸的影响存在差异ꎮ 在大空间尺

度下ꎬ 基础土壤呼吸与含水率、 ＤＴＮ、 ＳＯＣ 和

ＳＯＮ 均呈极显著正相关(Ｐ < ０􀆰０１)ꎬ 与 ＤＯＣ 呈显

著正相关(Ｐ < ０􀆰０５)ꎬ 而与 ｐＨ 呈极显著负相关

(Ｐ < ０􀆰０１)ꎻ 单位 ＰＬＦＡｓ 的基础土壤呼吸与 ＳＯＣ
呈极显著正相关(Ｐ < ０􀆰０１)ꎬ 与细根生物量呈显著

正相关 (Ｐ < ０􀆰０５)ꎬ 与 ｐＨ 呈显著负相关 (Ｐ <
０􀆰０５)ꎮ 在中空间尺度下ꎬ 基础土壤呼吸仅与细根

生物量、 ＤＯＣ 和 ＳＯＮ 呈显著正相关(Ｐ < ０􀆰０５)ꎻ
单位 ＰＬＦＡｓ 的基础土壤呼吸与 ＤＯＣ 呈极显著正相

关(Ｐ < ０􀆰０１)ꎬ 与细根生物量呈显著正相关(Ｐ <
０􀆰０５ꎮ 在小空间尺度下ꎬ 基础土壤呼吸与 ＴＰ、
ＳＯＮ 和 ＤＴＮ 呈极显著正相关 ( Ｐ < ０􀆰０１)ꎬ 与

ＤＯＣ 呈显著正相关(Ｐ < ０􀆰０５)ꎻ 单位 ＰＬＦＡｓ 的基

础土壤呼吸与 ＴＰ 和 ＳＯＮ 呈显著正相关 ( Ｐ <
０􀆰０５)与 ｐＨ 呈极显著负相关(Ｐ < ０􀆰０１)ꎮ

３　 讨论

３􀆰 １　 不同空间尺度下土壤微生物 ＰＬＦＡｓ 生物量

和群落结构对环境因子的响应

有研究表明ꎬ 影响微生物群落组成的多种因素

中土壤含水率尤为重要[３０ꎬ ３１]ꎮ 土壤含水率通过改

变氧气浓度和养分可用性ꎬ 从而直接或间接影响微

生物的生物量[３２]ꎮ Ｂｒｏｃｋｅｔｔ 等[３３] 对加拿大 ７ 种不

同森林类型中土壤水分和微生物群落特征的相关性

的研究ꎬ 以及 Ｚｈａｎｇ 等[３４] 的研究表明ꎬ 在控制土

壤微生物的因素中土壤水分占有重要比例ꎮ 本研究

显示ꎬ 不同空间尺度下环境因子对土壤微生物

ＰＬＦＡｓ 生物量和微生物群落结构的影响具有差异

性ꎮ 在大、 中空间尺度下ꎬ 总微生物、 细菌、 真

菌、 ＡＭＦ、 Ｇ＋和 Ｇ－的 ＰＬＦＡｓ 生物量都与含水率

呈显著正相关(Ｐ < ０􀆰０５)ꎬ 在小空间尺度下ꎬ 虽然

相关性不显著ꎬ 但也具有正相关趋势ꎬ 与上述结果

类似ꎮ
施瑶等[３５]对内蒙古温带典型草原连续 ６ 年的

氮磷添加实验表明ꎬ 随着氮添加量的增加ꎬ 土壤微

生物 ＰＬＦＡｓ 含量呈显著上升趋势ꎻ 朱凡等[３６] 对亚

热带地区樟树林的氮添加实验也表明ꎬ 氮含量会显

著影响土壤微生物的活性和生物量ꎮ 本研究结果显

示ꎬ 在大空间尺度下ꎬ 土壤总微生物、 细菌、
ＡＭＦ、 Ｇ＋和 Ｇ－的 ＰＬＦＡｓ 生物量与 ＳＯＮ 和 ＤＴＮ
呈极显著正相关(Ｐ < ０􀆰０１)ꎬ 与 Ｃ / Ｎ 呈显著负相

关(Ｐ < ０􀆰０５)ꎬ 真菌 ＰＬＦＡｓ 生物量与 ＳＯＣ 和 ＤＴＮ
呈显著正相关(Ｐ < ０􀆰０５)ꎮ 此结果揭示了土壤氮含

量增加会显著增加微生物 ＰＬＦＡｓ 生物量ꎬ 也与前

人的研究结果一致ꎮ Ｐｉｅｔｒｉ 和 Ｂｒｏｏｋｅｓ[３７]在不同土

表 ４　 不同空间尺度下基础土壤呼吸和环境因子的 Ｐｅａｒｓｏｎ相关性分析
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｓｉｃ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐａｔｉａｌ ｓｃａｌｅｓ

变量
Ｖａｒｉａｂｌｅ

基础土壤呼吸　 ＢＳＲ

大尺度
Ｌａｒｇｅ Ｓｃａｌｅ

中尺度
Ｍｉｄ￣Ｓｃａｌｅ

小尺度
Ｓｍａｌｌ Ｓｃａｌｅ

单位 ＰＬＦＡｓ 的基础土壤呼吸　 ＢＳＲ / Ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡｓ

大尺度
Ｌａｒｇｅ Ｓｃａｌｅ

中尺度
Ｍｉｄ￣Ｓｃａｌｅ

小尺度
Ｓｍａｌｌ Ｓｃａｌｅ

ＳＯＣ ０.６５７∗∗ －０.０７６ ０.０５８ ０.８１９∗∗ ０.０８７ －０.０７９
ＳＯＮ ０.８６１∗∗ ０.６１１∗ ０.８２３∗∗ ０.５０６ ０.２９１ ０.５４２∗

ＴＰ ０.４００ －０.１７３ ０.６７４∗∗ ０.１４８ ０.０４７ ０.５９０∗

ＤＯＣ ０.６０４∗ ０.６２０∗ ０.６１２∗ ０.４３０ ０.８１２∗∗ ０.４３１
ＤＴＮ ０.６７７∗∗ ０.００３ ０.６２３∗∗ ０.２６０ ０.１０９ ０.３７５
Ｃ / Ｎ －０.０８ －０.４１９ －０.３８２ ０.３５０ －０.１３４ －０.３６６

　 　 注: 缩写见表 １ꎮ ∗ꎬ Ｐ < ０􀆰０５ꎻ ∗∗ꎬ Ｐ < ０􀆰０１
Ｎｏｔｅｓ: Ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎｓ ａｒｅ ｓｈｏｗｎ ｉｎ Ｔａｂｌｅ １. ∗ꎬ Ｐ < ０􀆰０５ꎻ ∗∗ꎬ Ｐ < ０􀆰０１.

３) 如需查阅附表内容请登录«植物科学学报»网站(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｐｌａｎｔｓｃｉｅｎｃｅ.ｃｎ)查看本期文章附表ꎮ
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壤 ｐＨ 梯度实验中ꎬ 发现土壤微生物量与 ｐＨ 值存

在极显著相关性ꎬ 我们的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析显

示ꎬ 大部分微生物 ＰＬＦＡｓ 生物量在小空间尺度下

与 ｐＨ 呈显著正相关(Ｐ < ０􀆰０５)ꎬ 小空间尺度下

ｐＨ 具有较高解释度(２５􀆰９％)ꎬ 而在大空间尺度下

则呈正相关趋势ꎬ 且 ｐＨ 解释度达到 １６􀆰３％ꎬ 表明

即使在不同空间尺度下ꎬ ｐＨ 可能都会影响微生物

生物量ꎬ 但效应有差别ꎮ
此外ꎬ 大量研究表明 ｐＨ、 底物质量、 Ｃ / Ｎ 在

调节土壤微生物群落组成中具有重要作用[３８ꎬ ３９]ꎬ
例如ꎬ 相对于细菌而言ꎬ 较低的 ｐＨ 值对真菌更有

利ꎬ 真菌能利用的底物 Ｃ / Ｎ 范围比细菌更广[４０]ꎮ
早在 １９９２ 年ꎬ Ｗａｒｄｌｅ 就重新分析了 ２２ 篇已发表

文献中的 ２５ 个数据集ꎬ 他发现微生物生物量与底

物碳氮呈高度正相关ꎬ 且土壤氮更能影响有机碳在

微生物体内的固定[４１]ꎮ 本研究发现ꎬ 仅在小空间

尺度下发现 Ｆ / Ｂ 与 ｐＨ 呈显著正相关(Ｐ < ０􀆰０５)ꎬ
Ｓａｔ / Ｍｏｎｏ、 Ｂｒａ / Ｍｏｎｏ、 Ｇ＋/ Ｇ－与 ｐＨ 呈显著负相

关(Ｐ < ０􀆰０５)ꎻ 在中空间尺度下ꎬ 微生物群落结构

与含水率、 ＳＯＮ 和 Ｃ / Ｎ 具有显著相关性 ( Ｐ <
０􀆰０５)ꎻ 在大空间尺度下ꎬ 微生物群落结构与细根

生物量、 ＳＯＣ 和 ＴＰ 具有一定的显著相关 (Ｐ <
０􀆰０５)ꎮ 表明环境因子在影响微生物群落结构时可

能会相互协作或拮抗ꎬ 由于尺度效应[４２] 的存在ꎬ
可能会掩盖单个环境因子的作用ꎬ 从而表现出环境

因子的总体影响ꎮ
３􀆰 ２　 不同空间尺度下基础土壤呼吸对环境因子的

响应

影响土壤微生物呼吸的环境因子在不同空间尺

度下也存在一定的差异ꎮ 吴静等[４３] 研究表明ꎬ 在

不同温度下ꎬ 累计土壤呼吸均与 ＤＯＣ 呈极显著相

关ꎮ 本研究结果显示ꎬ 在大空间尺度下ꎬ 基础土壤

呼吸与 ＳＯＣ、 ＳＯＮ、 ＤＯＣ 和 ＤＴＮ 均呈显著正相

关(Ｐ < ０􀆰０５)ꎻ 在中空间尺度下ꎬ 基础土壤呼吸与

ＳＯＮ 和 ＤＯＣ 呈显著正相关(Ｐ < ０􀆰０５)ꎻ 在小空间

尺度下ꎬ 基础土壤呼吸与 ＳＯＮ、 ＴＰ、 ＤＯＣ 和

ＤＴＮ 呈显著正相关(Ｐ < ０􀆰０５)ꎮ 说明土壤碳氮底

物会影响土壤微生物基础呼吸ꎬ 这与前人研究结果

一致ꎮ 另外ꎬ 在中小空间尺度下ꎬ 基础土壤呼吸与

Ｃ / Ｎ 呈负相关趋势ꎬ Ｆ / Ｂ 和 Ｃ / Ｎ 也呈负相关趋势ꎬ
表明 Ｃ / Ｎ 可能直接或通过影响群落结构间接影响

土壤呼吸[８]ꎮ

３􀆰 ３　 不同空间尺度下影响土壤微生物特征的主导

因子不同

有研究表明ꎬ 真菌会在地下建立密集的线状菌

丝网络ꎬ 该网络可以作为细菌迁移的高速公路[４４]ꎬ
从而使小范围内的微生物能均一化分布ꎬ 从而增加

土壤微生物的空间自相关性ꎬ 弱化小空间尺度下环

境因子的影响ꎮ 本研究结果显示ꎬ 随着空间尺度增

大ꎬ 微生物 ＰＬＦＡｓ 生物量的变异系数增大ꎬ 而空

间自相关系数减小ꎬ 这与前人的研究结果一致ꎮ 在

大空间尺度下(２０ ｍ × ２０ ｍ)ꎬ 树种分布会显著影

响细根生物量、 ＳＯＣ 和土壤全氮含量[２５]ꎬ 而在相

对更小的空间尺度下ꎬ 采样点距特定植株相对位置

的差异性降低ꎬ 从而树木分布对土壤属性和土壤微

生物的影响也会随之降低ꎮ 本研究通过 Ｐｅａｒｓｏｎ
相关性分析以及 ＲＤＡ 分析均表明ꎬ 在不同空间尺

度下ꎬ 各环境因子同微生物 ＰＬＦＡｓ 生物量、 微生

物群落结构和基础土壤呼吸之间的相关性及显著性

各不相同ꎬ 说明不同空间尺度下影响微生物特征的

主导因子也存在差异ꎮ

４　 结论

(１) 本研究表明ꎬ 虽然在不同空间尺度下环境

因子、 微生物 ＰＬＦＡｓ 生物量、 微生物群落结构和

微生物呼吸间没有显著差异ꎬ 但是环境因子对土壤

微生物特征的影响具有显著差异ꎬ 且不同环境因子

所占的权重不同ꎮ (２) 在大空间尺度下ꎬ 土壤含水

率、 ＳＯＮ、 ＤＴＮ 和 Ｃ / Ｎ 均对微生物特征和基础土

壤呼吸有显著影响ꎬ 且具有较高的解释度ꎮ 随着尺

度的减小ꎬ 单一环境因子对微生物 ＰＬＦＡｓ 生物量、
群落结构和基础土壤呼吸所表现出的相关性也随之

减弱ꎬ 另外ꎬ 微生物 ＰＬＦＡｓ 生物量变异系数也随

空间尺度的缩小而降低ꎬ 这是由于尺度效应的存

在ꎬ 导致小空间尺度下环境因子的交互作用增强和

空间自相关程度增大ꎬ 会表现出所有环境因子的综

合影响ꎮ (３) 在生态学研究中ꎬ 应该明确空间尺度

问题ꎬ 或进行多空间尺度对比研究ꎬ 将复杂的生态

学规律通过合适的空间尺度来解释ꎬ 科学地选择生

态空间尺度是生态学研究不可或缺的部分ꎮ
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