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摘  要  土壤微生物是生态系统碳循环的重要参与者和调控者。全球变暖可能对土壤微生物群落产生影响, 加速陆地生态系

统向大气中释放碳, 进而引起陆地碳循环对气候变暖的正反馈。然而, 目前学术界对土壤微生物群落如何响应气候变暖等问

题认识不足, 尤其是缺乏低温干旱条件下土壤微生物对增温响应的实验证据。为此, 该文依托青藏高原紫花针茅(Stipa pur-
purea)草原建立的增温实验平台, 基于磷脂脂肪酸(PLFA)方法测定了2015和2016年生长季表层(0–10 cm)土壤微生物各类群

的生物量, 在此基础上揭示气候变暖对紫花针茅草原土壤微生物群落结构的影响。结果显示, 短期增温处理导致2015和2016

年生长季(5–10月)的表层土壤温度均显著提高1.6 ℃, 同时也导致土壤含水量显著下降了3.4%和2.4% (体积分数), 但并没有

显著改变土壤化学性质及归一化植被指数。增温处理下, 两年生长季旺期(8月)的微生物生物量碳(MBC)含量分别为749.0和

844.3 mg·kg–1, 微生物生物量氮(MBN)含量为43.1和102.1 mg·kg–1 , 微生物生物量碳氮比分别为17.9和8.4, 但实验期间MBC、

MBN和微生物生物量碳氮比与对照没有差异。PLFA分析的结果显示细菌在微生物群落中占主导, 而丛枝菌根真菌含量最少, 

增温处理并没有改变不同类群的微生物生物量以及群落结构。进一步的分析显示, 土壤温度和含水量是调控土壤微生物群落

变异的主要因子, 并且增温导致的微生物生物量碳的变化量分别与土壤温度和含水量的变化量呈显著正相关关系。以上结果

表明, 由于受水分的限制, 短期增温对紫花针茅草原土壤微生物群落没有显著影响。 
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Abstract 
Aims  Soil microbe plays key role in mediating terrestrial carbon cycles. It has been suggested that climate 
warming may affect the microbial community, which may accelerate carbon release and induce a positive feed-
back to soil climate warming. However, there is still controversy on how microbial community responds to ex-
perimental warming, especially in cold and drought environment. 
Methods  We conducted an open top chambers (OTCs) experiment to explore the effects of warming on soil mi-
crobial community in an alpine steppe on Qinghai-Xizang Plateau. During the maximum of the growing seasons 
(August) of 2015 and 2016, we monitored the biomass and structure of soil microbial community in warming and 
control plots using phospholipid fatty acids (PLFA) as biomarkers. 
Important findings  Short-term warming treatment significantly increased the soil temperature by 1.6 and 1.6 ºC 
and decreased soil moisture by 3.4% and 2.4% (volume fraction) respectively, but did not alter either soil proper-
ties or normalized difference vegetation index (NDVI) during the growing season (from May to October) in 2015 
and 2016. During the maximum of growing seasons (August) of 2015 and 2016, the magnitude of microbial bio-
mass carbon (MBC) were 749.0 and 844.3 mg·kg–1, microbial biomass nitrogen (MBN) were 43.1 and 102.1 mg·kg–1, 
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and the microbial biomass C:N ranged between 17.9 and 8.4. Moreover, all three showed no significant differ-
ences between warming and control treatments. The abundance of bacteria was the most in microbial community, 
while arbuscular mycorrhizal fungi was the least, and warming treatment did not alter the abundance of different 
microbial group and the microbial community structure. Nonetheless, our result revealed that warming-induced 
changes in MBC had significant positive correlation with changes in soil temperature and soil moisture. These 
patterns indicate that, microbial community in this alpine steppe may not respond substantially to future climate 
warming due to the limitation of soil drought. Therefore, estimation of microbial community response to climate 
change calls for consideration on the combined effect of warming and drought. 
Key words  climate warming; phospholipid fatty acids (PLFA); microbial community; Qinghai-Xizang Plateau; 
alpine steppe 
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当前全球正经历着快速的增温过程。自1880年

以来, 全球气温已上升0.85 ℃, 预计21世纪末气温

将上升1.5–4.8  ℃ (IPCC, 2013)。显著的气候变暖会

改变陆地生态系统碳循环(Smith & Fang, 2010; Wolf 
et al., 2016)。气候变暖会加速土壤呼吸(Hicks et al., 
2017), 导致生态系统向大气的碳排放增加, 进而引

起生态系统碳循环对气候变暖的正反馈(Luo et al., 
2009; Friedlingstein, 2015)。然而, 关于正反馈假说

的实验证据存在较大争议, 这些争议很大程度上是

因为学术界对生态系统碳循环对气候变暖的反馈机

制认识不足, 没有充分考虑土壤微生物的作用。土

壤微生物是碳(C)、氮(N)、磷(P)、硫(S)等生物地球

化学循环的重要参与者和调控者, 在生态系统碳循

环中起着关键作用 ( 沈菊培和贺纪正 , 2011; 

Delgado-Baquerizo et al., 2016), 地球系统模型中加

入土壤微生物因素能有效地改进模型对碳循环及其

对气候变暖反馈关系的预测能力(Lehmann & Kle-

ber, 2015)。鉴于此, 研究土壤微生物生物量及其群

落组成对气候变暖的响应, 对准确认识未来气候变

暖背景下陆地碳循环的演变规律及其与气候变暖之

间的反馈关系具有重要意义(Schmidt et al., 2011)。 

国内外学者已广泛开展了增温对土壤微生物影

响的研究。以往研究显示, 气候变暖可能会影响土

壤微生物群落结构。例如, 增温导致温带草原土壤

细菌和真菌群落的生物量显著增加(Zhou et al., 
2011; Xue et al., 2016b), 也可能单独提高土壤细菌

或真菌群落的丰度 , 而不影响其他群落(杨林等, 

2016; Cheng et al., 2017)。此外, 有些研究发现增温

可能并不改变土壤微生物的群落结构(Weedon et al., 
2012; Hopkins et al., 2014)。这些研究很大程度上促

进了学术界对土壤微生物群落对气候变暖响应的认

识, 然而, 以往的研究主要集中在温带地区, 来自

寒冷地区的证据较为缺乏。最新的一项整合分析显

示, 在全球11类生态系统的25个原位增温实验中, 

仅有两个实验来自低温地区(Romero-Olivares et al., 
2017)。实际上, 低温条件下土壤微生物群落对气候

变暖十分敏感(Margesin et al., 2009; Xue et al., 
2016a)。例如, 最近的一项研究指出, 在北极冻土区, 

增温1.5年显著改变了土壤中与碳氮循环相关的微

生物功能类群(Xue et al., 2016a)。但是, 温度上升会

导致土壤含水量下降, 尤其是在低温并且干旱的环

境中, 这可能会限制土壤微生物对气候变暖的响

应。按照现有的报道, 由于土壤干旱对微生物活性

的抑制, 土壤微生物的生物量在气候变暖背景下可

能并不会提高(李世清等, 2004), 甚至可能会出现下

降(Sheik et al., 2011)。同样, 在土壤干旱的条件下, 

土壤微生物的群落结构也可能并不会响应气候变暖, 

而是保持相对稳定的状态(Zhang et al., 2015a)。因此, 

关于低温干旱地区土壤微生物如何响应气候变暖这

一问题值得进一步研究。 

青藏高原位于我国西南地区, 平均海拔超过

4 000 m, 是我国最大、世界最高的高原, 被称为“地

球第三极”。自20世纪以来, 青藏高原地区的气温显

著上升(Liu & Chen, 2000; Zhang et al., 2015b)。高海

拔导致青藏高原具有低温的气候特征, 进而使得这

一地区的生态过程对气候变暖十分敏感(Chen et al., 
2013)。高寒草原是青藏高原面积最大的草地生态系

统, 面积达6.4 × 105 km2 (Ding et al., 2016), 而紫花

针茅(Stipa purpurea)是青藏高原地区的特有植物

(Yang et al., 2015), 作为建群种构成了青藏高原高

寒草地中分布广、最具代表性的紫花针茅草原

(Miller, 2005; 段敏杰等, 2010)。因此, 紫花针茅草



118  植物生态学报 Chinese Journal of Plant Ecology  2018, 42 (1): 116–125 
 

www.plant-ecology.com 

原成为研究高寒干旱生态系统中土壤微生物群落对

增温响应的理想平台。本研究依托在青海省刚察县

三角城种羊场建立的紫花针茅草原增温控制实验平

台, 试图揭示紫花针茅草原土壤微生物生物量及群

落结构对增温的响应及其调控因素。 

1  材料和方法 

1.1  样地概况和实验设计 
 本研究在青海省刚察县三角城种羊场开展, 详

细的样地情况见Peng等(2017)的描述。简单来讲, 研

究区域过去30年的年平均气温为0.08 ℃, 年降水量

为387 mm, 属于高原大陆性气候, 植被类型为青藏

高原高寒草原中最具代表性的紫花针茅草原。我们

于2013年建立了增温实验平台, 每个4 m × 4 m的样

方内设置增温与对照两种配对处理, 共设10个重

复。采用开顶箱(OTC)装置实现增温, 于2013年7月

开始全年连续增温处理。同时, 在每个实验处理中

安装土壤温湿度探头, 采用EM50数据采集器(Dec-

agon Devices, Pullman, USA)以0.5 h为间隔持续记

录5 cm深度的土壤温湿度。 

1.2  研究方法 

1.2.1  土壤样品采集与测定 

 我们于2015和2016年的生长季旺盛期(8月)采

集了土壤样品。在每个样方的对照、增温处理中随

机选3个点, 去除表层凋落物, 采用直径3 cm的土钻

取表层0–10 cm的土壤, 将3钻样品混匀, 挑根, 并

过2 mm筛后分为两份。一份储存于–20 ℃冰箱内用

于微生物生物量碳、氮以及磷脂脂肪酸(PLFA)等指

标的测定; 另一份自然风干, 用于分析土壤理化性

质。此外, 在每年8月的生长季旺期每隔7–10天使用

多光谱数码相机(Tetracam, Chatsworth, Los Angeles, 

USA)测定归一化植被指数(NDVI)。 

 为了揭示短期增温对土壤性质的影响, 我们测

定了土壤碳(C)、氮(N)元素含量。其中, 土壤总碳含

量(TC)和全氮含量(TN)采用元素分析仪(Vario EL 

III Elementar, Elementar Analysensysteme GmbH, 

Langenselbold, Germany)测定。土壤无机碳含量(SIC)

采用碳酸盐分析仪 (Eijelkamp 08.53, Eijkelkamp, 

Giesbeek, Netherlands)测定, 土壤有机碳含量(SOC)

则通过计算TC减去SIC的差值获得。SOC与TN的比

值作为土壤碳氮比(C:N)。 

1.2.2  土壤微生物生物量碳、氮含量的测定 
为了揭示短期增温对土壤微生物生物量的影响, 

我们基于氯仿熏蒸法(Vance et al., 1987)测定了微生

物生物量碳(MBC)、氮(MBN)。首先, 称取20 g的新

鲜土样在25 ℃条件下预培养7天, 然后放入真空干

燥器 , 常温下用氯仿熏蒸24 h, 用0.5 mol·L–1的

K2SO4浸提。同时称取同等质量的土壤样品, 不经氯

仿熏蒸, 直接用0.5 mol·L–1的K2SO4浸提(吴金水等, 

2006)。浸提液采用碳氮分析仪 (multi-N/C 3100, 

Analytik Jena AG, Jena, Germany)测定C、N含量, 通

过计算熏蒸和未熏蒸浸提液的C、N浓度差值获得

MBC和MBN, 转换系数采用0.45和0.54 (Brookes  
et al., 1985; Tischer et al., 2014)。 

1.2.3  土壤微生物群落结构的测定 
为了揭示短期增温对土壤微生物群落结构的影

响, 我们参照Bossio等(1998)的方法测定了土壤微

生物PLFA。首先利用单相氯仿-甲醇-磷酸缓冲液提

取土壤微生物PLFA, 然后将提取的磷脂通过固相

萃取柱分离糖脂和中性脂, 并将极性脂甲酯化形成

PLFA甲基脂。最后将样品用含有正十九酸甲酯 

(19:0)作为内标的正己烷重新溶解, 用气相色谱仪

(Agilent 6850, Agilent Technologies, Santa Clara, 

USA)进行测定。分析过程中, 依据MIDI微生物鉴别

系统进行脂肪酸鉴定, 并采用以下指示脂肪酸标准: 

丛枝菌根真菌(AMF): 16:1ω5c (Olsson, 1999); 真菌: 

18:2ω6, 9c 18:1ω9 (Frostegård et al., 1993); 革兰氏

阳性菌(G+): i14:0, i15:0, a15:0, i16:0, a17:0, i17:0; 

革兰氏阴性菌(G–): 16:1ω7c, cy-17:0, 18:1ω7, cy19:0 

(Frostegård & Bååth, 1996), 阳性菌与阴性菌加和得

到细菌的丰度 ; 放线菌 : 10Me-16:0, 10Me-17:0, 

10Me-18:0 (Kroppenstedt, 1985)。饱和脂肪酸: 14:0, 

15:0, 16:0, 17:0, 18:0; 不饱和脂肪酸 : 16:1ω7c, 

16:1ω5c, 17:1ω8c, a17:1, 18:1ω9c, 18:1ω7c, 

18:1ω5c。土壤微生物的生理状态通过饱和与不饱和

脂肪酸之比 (S/M) 表征 (Moore-Kucera & Dick, 

2008)。土壤微生物总PLFA为各类群微生物PLFA的

总和, 各类群PLFA占总PLFA的比例为相应类群的

相对丰度。 
1.3  数据分析 

数据分析按照以下步骤进行。首先, 采用配对t
检验来检验环境变量(土壤温度、土壤含水量、SOC、

TC、TN、C:N及NDVI)和微生物生物量及群落对增
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温的响应。其次, 采用双因素方差分析检验增温处

理和环境因子的年际波动对不同土壤微生物群落的

影响, 并利用主成分分析法(PCA)检验增温对微生

物群落结构的影响，冗余分析法(RDA)分析微生物

群落结构与环境变量(土壤温度、土壤含水量、SOC、

TC、TN、C:N)之间的关系。最后, 利用混合线性回

归分析了土壤温度的变化量(ΔST, 增温-对照)、土壤

水分变化量(ΔSM, 增温-对照)与微生物生物量碳的

变化量(ΔMBC, 增温-对照)之间的关系。上述统计

分析利用软件R 3.4.0 (R Development Core Team, 

2017)及CANOCO 5.0 (Microcomputer Power, Ithaca, 

New York)完成。 

2  研究结果 

2.1  短期增温对土壤环境和地上植被的影响 

 4年增温处理显著改变了土壤微环境(表1)。增

温显著提高了土壤表层0–5 cm的温度, 2015和2016

年的土壤平均温度分别为14.4和15.4 ℃, 相对于对

照均上升了1.6  ℃ (2015年: p < 0.01; 2016年: p < 

0.01; 表1)。同时, 增温处理导致土壤含水量显著下

降, 2015和2016年的土壤平均含水量分别为9.8%和

13.3%, 相对于对照分别下降了3.4%和2.4% (体积

分数; 2015年: p < 0.05, 2016年: p < 0.01; 表1)。然而, 

增温并没有改变土壤SOC、TC、TN和C:N等化学性

质, 也没有改变NDVI (表1)。需要说明的是, NDVI
在2015和2016年间略有差异, 但土壤属性在两年实

验期间较为稳定(表1)。 

2.2  短期增温对土壤微生物群落的影响 
4年增温并没有改变MBC和MBN (图1)。短期增

温处理后, 2015、2016年的MBC分别为749.0、   

844.3 mg·kg−1 , MBN分别为43.1和102.1 mg·kg−1 , 

二者相对于对照没有显著差异(图1A、1B)。类似地, 

增温处理中2015、2016年的微生物C:N分别为17.9

和8.4, 并且和对照相比没有显著差异(图1A、1B)。

此外, MBC和MBN之间呈现显著的线性关系(2015

年, 对照: R2 = 0.86, p < 0.01; 增温: R2 = 0.83, p <
 

表1  短期增温对土壤理化性质及地上植被的影响 
Table 1  Short-term warming effects on soil physicochemical properties and standing vegetation 

2015年 2016年 土壤因子 
Soil factors 

对照 Control 增温 Warming 对照 Control 增温 Warming 

土壤温度 Soil temperature ( )℃  12.80 ± 0.30 14.40 ± 0.20** 13.90 ± 0.20 15.40 ± 0.30** 

土壤含水量(体积分数) Soil moisture (volume fraction) 13.20 ± 1.80 9.80 ± 1.10** 15.60 ± 1.80 13.30 ± 1.20* 

有机碳含量 Soil organic carbon content (%) 3.20 ± 0.20 3.20 ± 0.20 3.30 ± 0.10 3.32 ± 0.10 

总碳含量 Total carbon content (%) 4.50 ± 0.20 4.40 ± 0.20 4.20 ± 0.10 4.50 ± 0.10 

全氮含量 Total nitrogen content (%)  0.38 ± 0.02 0.38 ± 0.02  0.38 ± 0.01 0.38 ± 0.01 

碳氮比  8.50 ± 0.20 8.60 ± 0.20 8.70 ± 0.20 8.80 ± 0.20 

归一化植被指数 Normalized difference vegetation index   0.27 ± 0.01 0.26 ± 0.01  0.18 ± 0.02 0.19 ± 0.02 

*, p < 0.05; **, p < 0.01. 

 

 
 

图1  2015(A)和2016年(B)生长季(8月)对照与增温处理下的土壤微生物生物量碳(MBC)、氮(MBN)、微生物生物量碳氮比(C:N)
及MBC与MBN之间的关系(平均值±标准误差)。灰色柱条和圆圈为增温处理; 白色柱条和圆圈为对照处理。 
Fig. 1  Microbial biomass carbon (MBC), microbial biomass nitrogen (MBN), and microbial biomass C:N under control and warm-
ing treatment during the growing season (August) in 2015 (A) and 2016 (B), as well as the relationships between MBC and MBN 
(mean ± SD). The gray bars and cycles represent warming treatments. The white bars and cycles represent control treatments.  
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0.01; 2016年, 对照: R2 = 0.79, p < 0.01; 增温: R2 = 

0.92, p < 0.01; 图1A、1B), 且这种关系并没有受到

短期增温的影响(2015年: p = 0.08, 2016年: p = 

0.13)。 

基于PLFA分析的结果显示, 细菌在紫花针茅

草原生态系统的土壤微生物群落中占据主导地位, 

其他类群的微生物占群落总量的35%–43%; 而

AMF的占比为3%, 是相对量最少的微生物类群(图

2)。并且, 短期增温并没有改变紫花针茅草原土壤

微生物的群落结构。2015、2016年增温处理中, 土

壤革兰氏阳性菌(G+)、革兰氏阴性菌(G–)、细菌、

AMF、真菌以及放线菌的相对丰度均没有发生变化。 

基于双因素方差分析的结果表明, 细菌、G+、

G–、AMF、放线菌的相对丰度以及土壤总PLFA、

F/B、S/M出现显著的年际差异(p < 0.05), 而真菌和

G+/G–在两年间保持不变(表2)。两年综合分析中, 除

了AMF和放线菌, 增温对其他各个土壤微生物类群

及F/B、G+/G–、S/M没有显著影响。短期增温处理

并没有显著改变S/M, 表明短期增温可能并没有对 

 

 
 

图2  短期增温对不同土壤微生物类群的影响(平均值±标准

误差)。A, 2015年。B, 2016年。Actinomycetes, 放线菌; AMF, 
丛枝菌根真菌; Bacteria, 细菌; Fungi, 真菌; G+, 革兰氏阳性

菌; G–, 革兰氏阴性菌; F/B, 真菌与细菌比值; G+/G–, 革兰

氏阳性菌与阴性菌比值; S/M, 饱和脂肪酸与不饱和脂肪酸

比值。 
Fig. 2  Effects of short-term experimental warming on differ-
ent soil microbial groups (mean ± SD). A, In 2015. B, In 2016. 
AMF, arbuscular mycorrhizal fungi; G+, gram-positive bacteria; 
G–, gram-negative bacteria; F/B, ratio of fungi and bacteria; 
G+/G–, ratio of gram-positive bacteria and gram-negative bacte-
ria; S/M, ratio of saturated PLFAs and monosaturated PLFAs. 

微生物群落的生理状态产生影响。此外, 除了细菌

群落, 增温和环境因子年际波动的交互作用对土壤

微生物群落也没有显著影响(表2)。 
 
表2  基于双因素方差分析得到的短期增温(W)、取样时间(T)及其交互

作用(W × T)对微生物群落的影响(F值) 
Table 2  Results (F values) of two-way ANOVA on the effects of short-t-
erm warming (W), sampling date (T), and their interactions (W × T) on 
microbial community  

微生物群落 Microbial community T W W × T

细菌 Bacteria 159.90** 0.11 4.30*

革兰氏阳性菌 Gram-positive bacteria  173.66** 0.93 2.56

革兰氏阴性菌 Gram-negative bacteria 67.70** 0.00 2.50

丛枝菌根真菌 Arbuscular mycorrhizal fungi  7.20* 8.49* 0.03

真菌 Fungi 2.12 0.18 2.13

放线菌 Actinomycetes 24.28** 5.37* 0.02

真菌细菌比 Fungi/Bacteria 123.85** 0.15 0.01

G+/G– 
Gram-positive bacteria/Gram-negative bacteria 

0.27 0.45 0.28

饱和与不饱和脂肪酸比  
Saturated PLFAs / Monosaturated PLFAs 

7.13* 2.24 0.86

磷脂脂肪酸总量 Total phospholipid fatty acids 157.39** 1.67 1.08

*, p < 0.05; **, p < 0.01. 
 

PCA分析的结果进一步证实增温没有改变土壤

微生物的群落结构。2015年PC1轴和PC2轴分别能够

解释土壤微生物群落结构变异的57.3%和19.0%, 总

解释率为76.3% (图3A); 2016年PC1轴和PC2轴分别

解释了群落结构变异的46.8%和23.7%, 总解释率为

70.5% (图3B)。两年中增温处理与对照的微生物群

落相互重叠, 没有显著差异(2015年, p = 0.08; 2016

年, p = 0.34; 图3A、3B)。 

RDA分析结果显示, 排序轴能够解释微生物群

落结构变异的49.2% (轴1: 37.4%; 轴2: 11.8%, 图

4)。土壤温度、含水量、TN分别解释22.8% (p < 0.01)、

20.7% (p < 0.01)、8.7% (p < 0.01)的微生物群落结构

变异。土壤细菌生物量与土壤温度和含水量之间显

著正相关, 进一步证明土壤温度和含水量对土壤微

生物群落的调控作用。此外，TN能够解释8.7%的微

生物群落结构变异(p < 0.01)。 

3  讨论 

 本文研究了紫花针茅草原土壤微生物群落对

短期增温的响应, 发现尽管短期增温导致土壤温度

显著增加, 土壤微生物的生物量和群落结构并没有

发生改变。这种现象可能由以下3个原因造成。 
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图3  短期增温对土壤微生物群落结构的影响(平均值±标准误差)。A, 2015年。B, 2016年。 
Fig. 3  Effects of short-term experimental warming on soil microbial community structure (mean ± SE). A, In 2015. B, In 2016. 

 

 
 

图4  基于冗余分析得到的2015和2016年微生物群落与环境

因子之间的关系。Actinomycetes, 放线菌; AMF, 丛枝菌根真

菌; Bacteria, 细菌; Fungi, 真菌; G+, 革兰氏阳性菌; G–, 革
兰氏阴性菌; F/B, 真菌与细菌比值; G+/G–, 革兰氏阳性菌与

阴性菌比值; SM, 土壤含水量; ST, 土壤温度; TN, 全氮含

量。 
Fig. 4  Redundancy analysis of soil microbial community to 
soil environmental parameters. AMF, arbuscular mycorrhizal 
fungi; G+, gram-positive bacteria; G–, gram-negative bacteria; 
F/B, ratio of fungi and bacteria; G+/G–, ratio of gram-positive 
bacteria and gram-negative bacteria; SM, soil moisture; ST, soil 
temperature; TN, total nitrogen content.    

 

首先, 土壤微生物群落自身及其与土壤、植物

组成的互作体系能够在一定程度上保持稳定。一方

面, 微生物群落对环境胁迫具有一定的抗性, 使微

生物群落得以在气候变暖等环境变化中保持稳定

(Griffiths & Philippot, 2013; 贺纪正等, 2013)。本研

究的结果表明, 尽管短期增温显著地影响了AMF和

放线菌的生物量(表2), 然而这两个类群的微生物在

土壤总微生物群落中所占比例很小, 不足以影响微

生物的群落结构(图3)。因此, 持续4年的增温并没有

整体上改变微生物的生物量及群落结构。另一方面, 

除了土壤微生物本身的特性, 土壤性质和地上植被

对微生物也有重要的影响, 三者间存在密切的交互

作用(Pailler et al., 2014; Birgander et al., 2017)。最近

的研究显示, 土壤性质和地上植物是调控青藏高原

高寒草地土壤微生物群落的主要因素, 具体表现为

SOC、土壤C:N、NDVI等环境因子与土壤微生物群

落的显著相关性(Chen et al., 2016)。本研究中, 增温

处理并没有改变土壤SOC、TC、TN以及土壤C:N, 同

时NDVI也没有发生显著变化。因此, 土壤性质和地

上植被在短期增温背景下的相对稳定性可能导致土

壤微生物群落没有受到短期土壤增温的显著影响。 

 其次, 土壤温度和水分等环境因素会对土壤微

生物群落产生不同影响, 进而抑制土壤微生物对气

候变暖的响应。大量研究表明, 土壤温度与土壤含

水量对微生物的生理状态、生物量及群落结构有重

要影响(Brockett et al., 2012; Zeglin et al., 2013)。气

候变暖能够提高微生物代谢过程的酶活性(Nazaries 
et al., 2015), 促进微生物的生长。本研究中, 我们发

现土壤温度和水分对微生物群落结构有显著影响

(图4), 同时土壤温度的变化量与微生物生物量碳的

变化量之间存在显著的正相关关系(图5A), 在土壤

温度显著上升的背景下(图5A), 这一结果意味着气

候变暖也可能会对紫花针茅草原土壤微生物产生促

进作用。然而, 如果生态系统受到水分的限制, 微生 
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物的变化将有所不同。例如, Sheik等(2011)在温带草

原的研究发现, 正常降水年份中, 增温使土壤微生

物生物量提高40%–150%; 而在干旱年份, 增温处

理的土壤微生物生物量会下降50%–80%, 表明干旱

会抵消增温对微生物的促进效应。本研究中, 我们

发现土壤含水量的变化量与微生物生物量碳的变化

量同样存在显著的正相关关系(图5B), 说明高寒草

地生态系统存在水分限制, 而由于增温处理导致土

壤含水量显著下降(图5B), 土壤的干旱将抵消增温

对土壤微生物的促进作用, 进而使得微生物群落没

有显著改变。 

此外, 增温处理中土壤微生物群落特征保持相

对稳定可能与增温时间较短以及增温幅度较低有

关。以往的增温实验表明, 土壤微生物对增温的响

应取决于增温年限。例如, Weedon等(2012)发现9年 

 

 
 

图5  土壤微生物生物量碳变化量(增温-对照)与土壤温度的

变化量(增温-对照, A)、土壤水分的变化量(增温-对照, B)之
间的关系及短期增温对土壤温度和土壤含水量的影响。 
Fig. 5  Relationships among warming-induced changes 
(warming-control) in microbial biomass carbon, soil temperature 
(A) and soil moisture (B), and the effects of short-term warming 
on soil temperature and moisture. 

的增温实验不足以改变微生物群落, 然而15年的增

温导致微生物群落发生了显著变化(Rinnan et al., 
2007), 说明土壤微生物群落对增温的响应可能存

在时间滞后, 也就是说微生物群落对短时间增温不

会做出及时的响应。在我们的研究中, 4年的增温对

于微生物群落来说可能时间较短, 不足以产生变

化。除了增温的年限, 增温的幅度可能也会限制土

壤微生物对增温的响应。王文立等(2015)通过整合

分析证实, 土壤微生物的响应比与增温幅度之间显

著正相关。即增温幅度越高, 微生物群落的变化越

大。本实验采用开顶箱被动增温, 该装置对表层土

壤的增温能力有限(< 2 ℃), 因此可能尚未达到显著

影响土壤微生物群落的温度阈值。 

 值得注意的是, 本研究采用PLFA作为生物标

记物指示微生物群落, PLFA法能够准确地反映不同

类群微生物的生物量, 并且能反映微生物表现型和

活性的信息(Frostegård et al., 2011), 因此该方法能

够确定相对宏观的微生物群落结构特征。然而, 该

标记物的检测精度有限, 很难得到微生物种属一级

的精确信息(Frostegård et al., 2011), 无法检测更精

细的微生物群落组成。鉴于此, 未来研究应考虑采

用基于分子分析的定量PCR、高通量测序以及宏基

因组等手段, 以揭示土壤微生物群落的精细结构及

其对增温的响应。 

4  结论 

本研究利用青藏高原高寒草原生态系统的增温

平台, 通过熏蒸法和PLFA法测定了土壤微生物生

物量及群落结构, 在此基础上揭示了紫花针茅草原

土壤微生物群落对短期增温的响应。结果表明, 土

壤干旱抵消了温度上升对土壤微生物群落的促进作

用, 导致其生物量与群落结构在4年增温中均保持

不变。这个结果表明, 未来预测增温对土壤微生物

群落的影响时, 应当考虑干旱对土壤微生物群落响

应增温的限制作用。尽管如此, 由于土壤微生物群

落对外界干扰具有一定程度的抵抗力, 4年增温可能

并不会产生显著影响, 同时PLFA法的检测精度有

限, 难以区分更精细的微生物群落组成。因此, 未来

的研究应当延长增温处理期限, 并采用诸如高通量

测序等更高精度的手段揭示土壤微生物群落结构及

其对气候变暖的响应。 
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