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青藏高原土壤微生物多样性研究进展
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　　摘要：土壤微生物是土壤生态系统中的重要组成部分，其多样性在整个土壤生态系统的物质循环中起着关键作
用，因此对其多样性的研究具有重要意义。土壤微生物多样性受到环境和人为干扰等多方面的影响，随着研究的不断

深入，对其研究的方法也从传统培养法发展到生化法和分子生物学法。目前青藏高原土壤微生物多样性的研究已经

取得一些进展，本文从青藏高原土壤微生物多样性的影响因素、研究方法和研究现状等方面简要地综述了目前国内外

的相关进展。
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　　土壤微生物是土壤的重要组成部分，主要包括原核微生
物（细菌、蓝细菌、放线菌、超显微结构微生物）和真核微生物

（原生动物、真菌、藻类、地衣）两大类，在整个土壤物质的循

环中扮演着一个重要的角色。因此，土壤微生物的组成、分布

及其多样性是研究土壤生态功能和土壤生态平衡的关键，同

时，土壤微生物的多样性也受到不同地理环境中土壤理化性

质的制约［１］。土壤微生物多样性主要包括遗传多样性、物种

多样性以及生态系统多样性，其中物种多样性是土壤微生物

多样性研究中最基本的内容［２］。

青藏高原地势高纬度低，地域辽阔，平均海拔超过

４０００ｍ，是目前全球海拔最高、面积最大的生态系统，独特的

地理位置造成了其特有的生态环境，青藏高原生物特有种丰

富，珍稀濒危物种多，从东南到西北分布着森林、灌丛、草甸、

草原和荒漠等生态系统［３］。正是由于青藏高原生态系统的

复杂多样性，使其土壤微生物种类具有多样性。土壤微生物

的主要功能是降解土壤中的有机质，包括纤维素、半纤维素和

木质素等木质纤维类物质，以此推动土壤生态系统中的物质

循环。此外，土壤微生物也是土壤生态系统状态的指示剂，正

常情况下，土壤微生物都具备一定的多样性，但是当土壤生态

系统遭受到外界破坏时，比如由于过度放牧所引起的退化现

象等，土壤微生物的多样性以及功能微生物的活性都会发生

不同程度的减少和丧失；相反，引入特定的植物微生物共生体

系能够帮助沙漠化生态系统的恢复［４］。因此，土壤微生物与

其所在的生态系统之间存在着密切的互作关系。

青藏高原土壤微生物资源具有其独有的特异性和丰富

性，具有极高的科研价值，研究青藏高原土壤微生物资源特点

对于探讨分析高原乃至全球气候环境变化、生物多样性以及
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碳循环都具有非常重要的意义。本文针对青藏高原土壤微生

物多样性的影响因素、研究方法和现状等作一简要综述。

１　土壤微生物多样性的影响因素

土壤微生物参与土壤动态生化循环的多个过程中，如土

壤有机质的分解、腐殖质的形成、储备土壤养分以及为植物提

供生长所需养分。土壤微生物多样性主要指在遗传、种类、结

构功能和生态系统层次上，不同微生物所表现出的变化，也指

土壤生态系统中所有微生物种类及其基因与环境之间相互作

用的多样化程度，可以理解为微生物生命体构成的丰富性，它

代表了微生物群落的稳定性，也反映了土壤生态机制和土壤

胁迫对群落的影响［５－６］。影响土壤微生物多样性的因素，总

体上可分为两大类：一类是客观环境因素，包括植被构成、土

壤类型、温度、水分；另一类是主观人为因素，包括耕作方式和

种植制度等管理方式（图１）。

１．１　植被构成
植被生长代谢过程中所需的大量养分来源于土壤，而土

壤中的养分又来源于微生物的代谢作用，比如根系固氮菌通

过固氮作用提供土壤中的氮素等；另一方面，植物生长代谢过

程中给周围环境带来的变化也间接影响着土壤微生物，植被

对土壤中有机碳氮水平、含水量、温度、通气性以及 ｐＨ值产
生一定影响，从而间接地影响土壤微生物的多样性，土壤微生

物生长所需的有机物和能量来源于植被，如植物凋落物等，植

被的存在也影响着土壤微生物的生存环境条件，比如土壤中

含水量的变化受到植被疏密度的影响。因此，植被影响着土

壤微生物多样性和土壤微生物的生物量［７－９］。研究发现，不

同草地类型土壤的养分含量随深度增加的变化规律不同［１０］，

这就导致不同草地类型不同层之间微生物多样性的差异。现

有研究发现，植物种类能够影响土壤中的微生物群落多样性

（表１）。Ｚｈａｎｇ等通过使用宏基因组测序技术研究植被生产
力和微生物多样性之间的关系发现，植被生产力或者多样性

下降后，微生物可利用的新鲜植物资源减少，从而增加了生态

环境筛选的压力，使一些跟能量生产或转化、物质运输或代谢

以及氨基酸循环相关的基因留存下来，而其他功能基因被淘

汰；植被的缺失或增加所引起的碳能资源数量的变化会导致

微生物功能基因多样性的改变，而这种关系也构成了地上和

地下群落间的重要联结，异于传统的将植被多样性同微生物

种类多样性联系在一起的理论观点［１１］。

１．２　土壤条件
土壤微生物多样性与土壤特性密切相关［１２］，其主要与动

植物的生物活性相关，但生物活性带来的影响比较复杂，同时

也会影响土壤本身的理化性质。有研究比较了南极洲菲尔德

斯（Ｆｉｌｄｅｓ）地区４种不同种类土壤的微生物多样性和菌群结
构，发现ｐＨ值、磷酸盐磷、有机碳、有机氮含量是影响土壤微
生物菌群结构最显著的因素［１３］。除土壤本身条件外，灌溉方

式、森林采伐、植物凋落物、碳氮循环等都会对土壤中的微生

物产生影响。

１．３　管理方式
人类对土壤的管理方式包括一系列的耕作制度、对农田

施加肥料、对植物施加农药等人为干预，都是通过改变土壤的

理化特性而对土壤微生物多样性产生影响。对瑞典南部不同

农耕制度下田地土壤中丛枝菌根真菌（ＡＭＦ）的组成和多样
性研究发现，永久牧场中的 ＡＭＦ多样性最高，而耕作会削弱
ＡＭＦ的多样性；地理位置、土壤类型、土壤的特性都不会影响
ＡＭＦ的多样性和区系组成；ＡＭＦ区系组成主要受到不同农耕
制度的影响，传统农耕过程中施用的肥料会影响土壤微生物的

生命活动，使ＡＭＦ的多样性降低，而有机农耕能够维持更高的
ＡＭＦ多样性［１４］。农业管理措施能够改变土壤的理化特性，影

响微生物的生长环境和群落区系组成，与微生物多样性间可以

相互影响作用［１５］。土地使用方式的改变能够显著地影响土壤

质量及其可持续性［１６］。研究发现，有机农耕表层的土壤微生

物生物量、有机碳氮量以及土壤酶活性都比传统农耕和森林

高，土地使用方式地改变能够显著地改变表层土壤微生物特

性，而对底层土壤微生物特性影响较小［１７］。

１．４　土壤理化性质
土壤理化性质是指土壤自身所表现出的一种物理化学特

点，包括土壤ｐＨ值、有机质和氮磷含量等，能够直接影响土
壤微生物资源库的组成。研究发现，森林采伐作业能够通过

降低土壤的多孔性和有机功能而显著地影响土壤理化性质，

土壤理化性质的改变又会导致土壤微生物群落（固氮和硝化

细菌）定性和定量的变化；定性变化主要体现在物种的数量

上，定量变化主要体现在微生物物种的丰度和均匀度上［１８］。

此外，土壤固氮微生物群落的多样性随着土壤 ｐＨ值升高呈
线性增加［１９－２２］。

１．５　温度和水分
温度和水分对土壤微生物多样性的影响可以概括为气候

的影响，不同季节、气候影响太阳辐射热量以及降雨量，从而

改变温度和水分。土壤温度以及土壤含水量的变化会影响植

物新陈代谢速度，进而使植物向土壤中释放与微生物生长相

关的分泌物的过程受到影响，最终改变土壤中微生物的多样

性。虽然新陈代谢速度会随着含水量的升高而升高，但是对

于一些极端环境而言，如热带沙漠生态系统，水分含量的突然

增加对土壤微生物带来的影响还存在一定争议。有学者在沙

漠土壤的围隔试验中建立了不同程度降水量和温度的模型，

模拟了微生物区系在２１ｄ中的应答，发现影响因素是降雨强
度和温度的交互作用；此外，气候变暖和干旱都会对土壤微生

物多样性带来影响，导致土壤微生物种类的变更［２３－２５］。

２　土壤微生物多样性研究方法

土壤微生物多样性研究主要针对土壤环境微生物的种

属、丰度、分布均匀度、结构变化和群落功能多样性等进行，包

括细菌、真菌、古菌等，土壤微生物多样性可分为遗传多样性、

功能多样性、结构多样性、物种多样性［２６］。随着科学的发展、
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表１　影响土壤微生物多样性的因素及其表现

影响因素 研究结果 参考文献

植被类型 树种能够通过改变凋落物和土壤的特性而显著地影响细菌菌群结构，而真菌菌群结构则相对稳定 ［２０］

植被生产力或者多样性下降后，供微生物利用的新鲜植物资源量会减少，从而增加了生态环境筛选的

压力，最终导致微生物功能基因多样性的改变

［１１］

土壤情况 盐水灌溉可以改变土壤环境，进而影响土壤微生物的组成，土壤微生物的丰度和多样性随着灌溉水的

盐度增加而增加，而细菌的门类会减少

［１８－１９，２１］

森林采伐作用可通过降低土壤的多孔性和有机功能而显著影响土壤的理化性质，最终导致土壤微生物

群落（固氮和硝化细菌）定性和定量的变异

［１８－１９，２１］

土壤固氮微生物群落的多样性随着土壤ｐＨ值升高呈线性的增加 ［１８－１９，２１］

多种植物混合凋落物与单一植物凋落物相比，碳氮的释放量增加，因此具有更高的微生物丰度，更低的

细菌多样性以及更高的真菌多样性

［２２］

温度和水分 降雨强度影响微生物区系，但是温度又能够缓和这种影响，波动式的降水强度和较低温度的组合会对

沙漠土壤微生物区系产生最大的影响

［２３］

气候变暖会导致土壤微生物群落结构的转变，从细菌占优势转变为真菌占优势，最终会导致土壤不同

层微生物群落结构的改变

［２４］

随着年平均降水量的下降，土壤有机碳和全氮含量显著下降，细菌、真菌和放线菌含量随着年降水量的

下降而显著减少

［２５］

管理方式 研究发现，永久牧场的丛枝菌根真菌（ＡＭＦ）多样性最高，各种农耕制度以及施用肥料均会降低ＡＭＦ多
样性

［１４］

土地使用管理方式能够显著地改变上层土壤中的微生物生物量、有机碳氮量以及土壤酶活性，对下层

土壤影响不大

［１７］

研究技术的进步，其研究方法从最传统的一般培养法开始，历

经了改变和革新，逐渐向生化技术和分子生物学技术方面发

展（图２）。

２．１　传统培养分离法
土壤微生物多样性的研究方法主要有分为两大类，一类

是传统的培养分离法，此方法通过对样品进行稀释、涂布选择

性平板、培养分离，获取菌落总数和菌落形态来确定微生物的

类型和组成，操作较简单，容易掌握，但工作量较大。土壤中

含有大量利用现在的技术手段不可培养的微生物，可培养微

生物仅占微生物总数的０．１％ ～１％［２７］，因此，这种方法具有

一定的局限性，仅仅依赖此方法获得的研究结果只可片面地

描述土壤中可培养的微生物多样性情况，而不能够获得土壤

所有微生物多样性的情况。但是通过微生物培养法，能够获

得某些微生物的特征性数据，比如菌落形态等，也可使用传统

培养法对微生物的功能多样性进行深层次研究，因此在目前

的研究中，可结合传统微生物培养法与其他研究方法共同阐

述土壤微生物多样性的具体情况。

２．２　生化法和分子生物学法
生化技术和分子生物学技术在土壤微生物多样性研究中

的应用，大大提高了研究的效率和精确度。生化法主要包括

基于底物利用率的代谢图谱法和磷脂脂肪酸分析法，其中代

谢图谱法主要指Ｂｉｏｌｏｇ微孔板法和底物诱导呼吸法，此类方
法主要根据微生物代谢过程中产生的特征指纹图谱来对其群
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落多样性进行鉴定，适用于可正常培养且生长速度正常的微

生物，磷脂脂肪酸分析法是利用活细胞细胞膜磷脂成分中的

磷脂脂肪酸（ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄｆａｔｔｙａｃｉｄ，简称 ＰＬＦＡ）的结构多样
性和生物学特异性来对土壤微生物群落结构进行分析，该方

法的准确性主要取决于脂肪酸的提取效果（图３－ａ）；分子生
物学法是利用分子生物学技术，以土壤微生物的遗传信息为对

象进行研究，从而获取土壤微生物多样性信息，主要包括聚合

酶链式反应－变性梯度凝胶电泳（ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎ－
ｄｅｎａｔｕｒｉｎｇｇｒａｄｉｅｎｔｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ，简称 ＰＣＲ－ＤＧＧＥ）、聚
合酶链式反应－温度梯度凝胶电泳（ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎ
－ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｇｒａｄｉｅｎｔｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ，简称 ＰＣＲ－ＴＧＧＥ）
技术、单链构象多态性分析（ＳＳＣＰ）、限制性片段长度多态性
（ＲＦＬＰ）、末端限制性片段长度多态性（Ｔ－ＲＦＬＰ）和扩增核糖
体ＤＮＡ限制性分析（ＡＲＤＲＡ）、随机引物扩增多态性 ＤＮＡ
（ＲＡＰＤ）、荧光原位杂交技术、高通量测序分析技术等［２８－３０］。

利用分子生物学法研究土壤微生物多样性，首先要使用合适

的方法从土壤中有效提取遗传物质 ＤＮＡ或 ＲＮＡ，然后以此
遗传物质为对象，通过 ＰＣＲ扩增获取目的片段，根据所选择
的方式，对片段进行测序、电泳、酶切等来分析遗传多样性

（图３－ｂ）。因此，合理有效地提取土壤中的遗传物质至关重
要，应该针对不同土壤特性选取不同的提取方法。在提取污

染和非污染土壤中细菌 ＤＮＡ的过程中，比较了２种提取方
法，发现如果在细胞裂解的过程中进行腐殖酸纯化，能更好地

除去蛋白质和ＲＮＡ，相反如果在细胞裂解后纯化土壤中的腐
殖酸则能够更好地除去腐殖酸，这２种方法对ＤＮＡ的提取率
没有影响，但是土壤细菌数量和菌群结构都受到了影响［３１］。

已有不少学者利用生化法和分子生物学方法来研究土壤微生

物多样性，取得了相应的进展（表２）。综上所述，研究土壤微
生物多样性的试验方法很多，每种方法都有优缺点、针对性和

方向性，只有将多种方法有机地结合起来才能够全面地分析

土壤微生物的生态特征，这也是如今研究土壤微生物生态结

构的常用方法［３２］。

表２　研究微生物多样性的生化法和分子生物学技术分类以及案例

类别 类别研究方法 利用案例 参考文献

生化法 代谢图谱法 利用ＰＬＦＡ和Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ平板法研究了模拟增温对青藏高原土
壤微生物群落组成和多样性的影响，发现增温导致微生物群落从

细菌向真菌转变

［２４，３３］

磷脂脂肪酸分析法 利用ＰＬＦＡ技术研究了８种秋播的覆盖作物逐一生长和混合生长
对土壤微生物群落结构和土壤生物活性的影响，结果表明覆盖作

物可以提高土壤微生物量和活性

［２４，３３］

分子生物学法 变性梯度凝胶电泳（ｄｅｎａｔｕｒｉｎｇｇｒａｄｉｅｎｔ
ｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ，简称ＤＧＧＥ）技术

将传统培养法和分子生物学技术（１６ＳｒＲＮＡ基因测序和 ＤＧＧＥ
技术）结合，研究３种不同废弃润滑油污染土壤的微生物群落变
化，发现了一些在降解废旧润滑油（ｕｓｅｄｌｕｂｒｉｃａｔｉｎｇｏｉｌ，简称
ＵＬＯ）中起关键作用的微生物

［３４］

基因指纹图谱技术（ＳＳＣＰ） 利用ＳＳＣＰ研究农药，尤其是常见除草剂对地下水微生物群落结
构的影响

［３５］

Ｔ－ＲＦＬＰ技术 利用Ｔ－ＲＦＬＰ技术和 ｑＰＣＲ技术评价了泻湖盐度、土壤类型、土
地使用情况对内陆土壤和地下水质量、土壤微生物群落结构、多

样性以及基因丰度的影响。

［３６］

高通量测序 利用４５４－扩增子焦磷酸测序和形态学研究方法评价了高海拔安
第斯山湿地的丛枝菌根真菌的多样性

［３７－３８］

利用４５４－高通量１６ＳｒＲＮＡ基因焦磷酸测序分析了活性污泥中
的细菌群落多样性

［３７－３８］

３　青藏高原土壤微生物研究现状

目前，对青藏高原土壤微生物的研究主要集中在２个方

向，一个是针对青藏高原特有的生态系统和土壤环境，研究土

壤理化性质、土壤微生物量、功能微生物、基因丰度、土壤酶活

性等指标的具体表现以及随着海拔梯度或植被类型变化所产
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生的影响；另一个方向是探究不同的处理方式（包括放牧、模

拟升温以及植被恢复方式等）对土壤微生物群落的影响，旨

在逐步揭示自然条件的变化和人为干扰对青藏高原微生物多

样性带来的影响。

３．１　不同地域生态系统土壤微生物的研究
一些学者对青藏高原高寒草甸、冻土区以及沼泽等地区

的土壤微生物群落结构以及土壤酶活性进行了研究，发现了

土壤微生物多样性的变化规律。通过对青藏高原高寒草甸土

壤微生物量和酶活性进行研究，发现矮嵩草草甸土壤酶活性

显著大于金露梅丛间草地，且更有利于提高土壤养分并促进

土壤微生物的生长和繁殖［３９］。采用传统平板培养法分析研

究青藏高原不同退化程度高寒草甸土壤０～３０ｃｍ土层的细
菌、真菌和放线菌数量，结果表明随着高寒草甸退化程度增

加，土壤微生物数量大幅度减少，其中真菌数量显著降低［４０］。

采用ＰＬＦＡ技术对青藏高原藏东南地区色季拉山不同海拔森
林土壤微生物群落结构进行研究，发现随着海拔增高，土壤理

化性质和生化指标没有发生显著变化，而微生物丰度呈现中

峰优势分布规律，在海拔３９００ｍ和４０００ｍ处生物量显著高
于低海拔和更高海拔［４１］；此外，该学者也使用 ＰＬＦＡ方法对
念青唐古拉山沼泽土壤微生物群落和酶活性进行了研究，结

果显示，高寒沼泽土壤理化指标、土壤酶活性和土壤微生物量

都随海拔增高而减小，年平均气温是影响该生态系统土壤微

生物群落结构和土壤酶活性变化的重要因子［４２］。利用４５４
焦磷酸测序技术对青藏高原阿里地区土壤菌群结构多样性进

行研究，发现该地区土壤细菌有３４大门类，微生物的相对丰
度都与土壤总碳呈现一定的相关，且上层土壤微生物物种多

样性和系统发育多样性显著高于下层，土壤总碳对细菌群落

的分布起主要作用［１］。对青藏高原冻土区土壤微生物的研

究发现，随着土壤深度增加，冻土年代递增，可培养的微生物

数量显著减少，土壤中可培养微生物的数量与土壤理化性质

无显著相关关系，而与土壤深度关系密切［４３］，通过 ＰＣＲ技术
和构建克隆文库对冻土垂直剖面土壤中微生物多样性进行研

究，发现垂直剖面土壤中的古菌属于泉古菌和广古菌２个门，
细菌分属于１０个类群，真菌均属于子囊菌门和担子菌门，多
样性较高［４４］。利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ测序技术分析青藏高原中部冻
土区上层３０ｃｍ土壤中细菌群落组成，发现属于酸杆菌门、变
形菌门、拟杆菌门的较多［４５］。青藏高原地区拥有多种极端环

境，因此微生物资源相对丰富［４６－４９］，通过对不同群落组成地

上生物量、土壤养分及土壤微生物数量的分析，发现圆穗蓼草

甸由于含水量较低，养分含量较好，土壤真菌、细菌和放线菌

数量较多［５０］。通过对青藏高原土壤中可培养放线菌的分析

研究，筛选出的１９３０株放线菌属于１１亚目１６科，初步的分
类学研究发现至少包括２２属，其中１０种属于迄今未知的种
类［５１］。在对青藏高原永久冻土区土壤原核微生物多样性的

研究中，发现大多数微生物属于新种，表现出与现有种差异较

大的多样性，细菌多样性和群落组成随着取样深度发生显著

变化，这些变化主要是由土壤生态因子（碳氮含量、ｐＨ值、传
导率）的变化而引起的［１２］。通过对青藏高原不同海拔梯度土

壤进行模拟增温和降温，利用１６ＳｒＲＮＡ基因测序分析土壤
细菌群落，结果显示增温会导致α－变形菌、γ－变形菌、放线
菌的相对丰度增加，酸杆菌、β－变形菌、δ－变形菌的相对丰

度减少，而降温会产生相反的结果，因此，增温和降温带来的

土壤中细菌种类的变化与温室效应相关［９］。针对青藏高原

冻土区，有学者研究了植被类型和土壤特性对微生物多样性

的影响，发现微生物类群在不同植被类型土壤中的变化规律，

在沼泽草甸、草甸、干草原、荒漠草原中，变形菌门和酸杆菌门

的比例逐渐降低，而子囊菌门和担子菌门的比例逐渐升高，此

外，还发现土壤中的碳氮比影响细菌群落多样性，土壤水分含

量影响真菌群落多样性［５２］。此外，也有研究分析了特殊功能

基因在青藏高原土壤微生物中的分布情况，发现林芝、日喀则

和那曲地区土壤中的微生物能够检测到厌氧氨氧化菌，而且

旱地与湿地相比具有更高的多样性［５３］。综上所述，已有学者

针对青藏高原特殊地域土壤的微生物群落组成情况作了细致

的研究，并获得了一些进展。

３．２　不同处理方式对土壤微生物影响的研究
不同处理方式对于土壤微生物群落乃至整个土壤生态系

统都会产生较大的影响，青藏高原土壤生态系统比较复杂，有

相关研究报道了放牧、增温以及植被恢复方式等对青藏高原

土壤微生物群落产生的影响。通过对青藏高原高寒草甸４个
放牧梯度下土壤微生物特征比较分析发现，中等放牧水平处

理下的土壤微生物量较高，放牧强度对微生物群落结构不存

在显著影响，适度放牧可以增加土壤有效碳氮库［５４］。通过开

顶式温室（ｏｐｅｎｔｏｐｃｈａｍｂｅｒｓ，简称ＯＴＣｓ）升温以及刈割、施加
牛粪处理，采用 ＰＬＦＡ方法研究了青藏高原东部高寒草甸土
壤微生物群落结构对气候变暖和放牧的响应，发现模拟升温

和放牧均可显著影响土壤微生物群落结构，增加细菌相对含

量，降低真菌相对含量，因此放牧和全球气候变暖会显著影响

青藏高原高寒草甸土壤微生物群落结构，进而可能会对该区

整个生态系统造成影响［５５－５６］。也有研究发现，在短期内增温

能够改善青藏高原高山草甸土壤生化和微生物相关指标［５７］。

有学者研究分析了几种不同的植被恢复方式对高寒草原区土

壤微生物的影响，结果发现与自然恢复相比，人工种植植被能

够更快速有效地增加植被盖度和多样性，提高土壤微生物物

种和功能多样性［５８］，对于遭到破坏的青藏高原生态系统，使

用单播梭罗草的人工种植方式能够获得较好的恢复效果。通

过研究增温和氮沉积对青藏高原高寒草甸生态系统的影响，

发现氮沉积显著改变了土壤表层微生物群落，尤其降低了真

菌／细菌值，增温会导致真菌多样性降低、放线菌多样性增加，
这些变化都是通过影响土壤特性和植物群落而产生的［５９］。

通过研究紫外线辐射对青藏高原高寒草甸生态系统中微生物

群落的影响，发现紫外线辐射会降低土壤可培养细菌数量和

种类［６０］。随着寒区油气资源的开发利用，青藏高原高寒地区

的生态环境遭到原油污染的程度日益加剧，通过对青藏高原

土壤中原油降解菌的研究，从１０个原始土样中富集培养获取
了５３种微生物和相应的９４种降解酶基因，以假单胞菌和不
动杆菌为优势菌群，此外还包括变形菌、放线菌、拟杆菌，降解

酶基因的多样性低于海洋环境和极地环境样品，这些结果也

反映了青藏高原生态环境还未遭到原油的严重污染［４７］。因

此，外界环境因素的变化会对青藏高原土壤微生物群落组成

产生影响，进而导致青藏高原整个生态系统状态的改变，这些

改变还将作用于微生物群落，从而产生周而复始的影响。
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４　结语

青藏高原作为全球平均海拔最高的自然生态地区［６１－６２］，

在近年来人为干扰和气候变化的作用下，其生态系统结构和

物种数量发生了较大的变化，这些变化又与全球气候和生态

变化息息相关，因此对青藏高原地区土壤微生物多样性进行

深入研究很有必要，通过将传统研究方法和生化、分子生物学

研究方法进行有机结合，来研究土壤微生物生态系统多样性

以及群落结构的变化，进而揭示青藏高原生态系统物质循环

规律，为更好地保护以及合理利用青藏高原生态环境提供有

利条件。
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ｍｏｉｓｔｕｒｅ ａｆｆｅｃｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｉｎ ａｌｋａｌｉｎｅ
ｐｅｒｍａｆｒｏｓｔ－ａｆｆｅｃｔｅｄｓｏｉｌｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｖｅｇｅｔａｔｉｏｎｔｙｐｅｓｏｎｔｈｅ
Ｔｉｂｅｔａｎｐｌａｔｅａｕ［Ｊ］．ＲｅｓｅａｒｃｈｉｎＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１４，１６５（２）：
１２８－１３９．　

［５３］ＺｈａｏＳＹ，ＺｈｕａｎｇＬＪ，ＷａｎｇＣ，ｅｔａｌ．Ｈｉｇｈ－ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔａｎａｌｙｓｉｓｏｆ
ａｎａｍｍｏｘｂａｃｔｅｒｉａｉｎｗｅｔｌａｎｄａｎｄｄｒｙｌａｎｄｓｏｉｌｓａｌｏｎｇｔｈｅａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ
ｇｒａｄｉｅｎｔｉｎＱｉｎｇｈａｉ－ＴｉｂｅｔＰｌａｔｅａｕ［Ｊ］．ＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙＯｐｅｎ，２０１７，７
（２）：ｅ００５５６．

［５４］陈懂懂，孙大帅，张世虎，等．放牧对青藏高原东缘高寒草甸土
壤微生物特征的影响［Ｊ］．兰州大学学报（自然科学版），２０１１，
４７（１）：７３－７７，８１．

［５５］王　蓓，孙　庚，罗　鹏，等．模拟升温和放牧对高寒草甸土壤
微生物群落的影响［Ｊ］．应用与环境生物学报，２０１１，１７（２）：
１５１－１５８．　

［５６］ＺｈａｎｇＢ，ＣｈｅｎＳＹ，ＨｅＸＹ，ｅｔａｌ．Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓｏｆｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｔｏｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌｗａｒｍｉｎｇｉｎａｌｐｉｎｅｇｒａｓｓｌａｎｄｓｏｎｔｈｅ
Ｑｉｎｇｈａｉ－ＴｉｂｅｔＰｌａｔｅａｕ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１４，９（８）：ｅ１０３８５９．

［５７］ＬｉＮ，ＷａｎｇＧＸ，ＧａｏＹＨ，ｅｔａｌ．Ｗａｒｍｉｎｇｅｆｆｅｃｔｓｏｎｐｌａｎｔｇｒｏｗｔｈ，
ｓｏｉｌｎｕｔｒｉｅｎｔｓ，ｍｉｃｒｏｂｉａｌｂｉｏｍａｓｓａｎｄｓｏｉｌｅｎｚｙｍｅｓａｃｔｉｖｉｔｉｅｓｏｆｔｗｏ
ＡｌｐｉｎｅＭｅａｄｏｗｓｉｎＴｉｂｅｔａｎＰｌａｔｅａｕ［Ｊ］．ＰｏｌｉｓｈＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｃｏｌｏｇｙ，
２０１１，５９（１）：２５－３２．

［５８］张　琪．高寒草原区不同植被恢复方式对土壤微生物的影响研
究［Ｄ］．兰州：兰州大学，２０１５．

［５９］ＸｉｏｎｇＱＬ，ＰａｎＫＷ，ＺｈａｎｇＬ，ｅｔａｌ．Ｗａｒｍｉｎｇａｎｄｎｉｔｒｏｇｅｎ
ｄｅｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｒｅ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｖｅ ｉｎ ｓｈａｐｉｎｇ ｓｕｒｆａｃｅ ｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｎｅａｒｔｈｅａｌｐｉｎｅｔｉｍｂｅｒｌｉｎｅｚｏｎｅｏｎ ｔｈｅｅａｓｔｅｒｎ
Ｑｉｎｇｈａｉ－ＴｉｂｅｔＰｌａｔｅａｕ，ｓｏｕｔｈｗｅｓｔｅｒｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄＳｏｉｌ
Ｅｃｏｌｏｇｙ，２０１６，１０１：７２－８３．

［６０］ＮｉｕＦ，ＨｅＪ，ＺｈａｎｇＧ，ｅｔａｌ．ＥｆｆｅｃｔｓｏｆｅｎｈａｎｃｅｄＵＶ－Ｂｒａｄｉａｔｉｏｎ
ｏｎｔｈｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄａｃｔｉｖｉｔｙｏｆｓｏｉｌｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｏｆａｌｐｉｎｅｍｅａｄｏｗ
ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｉｎＱｉｎｇｈａｉ－ＴｉｂｅｔＰｌａｔｅａｕ［Ｊ］．Ｅｃｏｔｏｘｉｃｏｌｏｇｙ，２０１４，２３
（１０）：１８３３－１８４１．

［６１］程长林，任爱胜，刘鉴洪，等．青藏高原社区畜牧业发展模式研
究［Ｊ］．江苏农业科学，２０１８，４６（２）：２９６－３００．

［６２］高丽楠，张　宏．青藏高原高寒草地土壤铁的空间异质性［Ｊ］．
江苏农业科学，２０１７，４５（１５）：２３９－２４３．
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