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摘　要：土壤微生物作为生态系统的重要组成部分，在生态系统的物质转化和能量流动等生物地球化学循环过

程中起着重要作用．本文以亚热带典型森林为研究对象，通过设置隔离穿透水的干旱处理、样地建设影响的干扰

处理，以及自然状态下的空白对照处理，利用磷脂脂肪酸（Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ　Ｆａｔｔｙ　Ａｃｉｄ，ＰＬＦＡ）分析法，研究了干旱

环境对森林生态系统土壤微生物生物量及群落结构的影响．结果表明：不同处理方式对土壤温度影响差异不显

著，但干旱显著降低了土壤湿度．与对照组相比，干扰处理下土壤微生物生物量与群落结构没有显著变化，干旱

处理轻微显著降低了３个土层土壤微生物总ＰＬＦＡｓ、细菌和真菌ＰＬＦＡｓ含量（Ｐ＜０．１）．干旱对ｉ１５：０和１６：０
两种表征细菌的脂肪酸含量没有显著影响，但对ａ１５：０，ｉ１６：０，１６：１２ＯＨ和１８：１ω７ｃ等４种表征细菌的脂肪酸含

量影响明显．土壤微生物总ＰＬＦＡｓ含量与土壤含水量在干旱处理下显著正相关，而在干扰和对照处理下呈现负

相关关系．这些结果表明，干旱影响了森林生态系统土壤微生物生物量及群落结构，并且土壤水分是引起干旱条

件下微生物生物量变化的关键因素．
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土壤微生物作为分解者，在陆地生态系统生物地球化学循环过程中发挥着重要作用［１］，是指示和反
映土壤肥力特性的一个重要指标［２］．土壤微生物群落结构和生物量是土壤生态系统功能的基础，同时也
是综合影响土壤物理、化学和生物学过程的重要因子［３］．微生物对外界环境反应敏感，温度、湿度、盐分和
酸碱度等因子均可显著改变其群落结构［４］．干旱由于能显著降低土壤含水量、减少根系分泌物和凋落物，
同时对土壤理化性质，如酸碱度、通气性、颗粒组成、团聚体含量和营养状况等产生重要影响，成为驱动地
下生态系统微生物变化的重要因素［５］．据ＩＰＣＣ报道，在过去的一个世纪，由于温室气体的排放，全球温度
平均升高约０．７８℃，到本世纪末，大气温度将会持续增加约１．１～４．８℃［６］．近半个世纪以来，全球气候变
化显著增加了干旱事件发生的频率和强度，不仅严重威胁到生态系统的稳定性和多样性，同时对生态系
统的服务功能也造成巨大影响［５］．因此，开展微生物对未来气候变化，特别是对干旱的反馈研究，为进一
步理解和探讨气候变化背景下生态系统结构和功能的响应特征具有重要意义．
模拟干旱是目前研究气候变化对土壤微生物结构和群落影响的有效方法．近年来，国内外陆续开展

了大量关于干旱对微生物生物量和群落结构影响的研究．例如，Ｕｈｌｉｒｏｖａ等［７］研究发现，干旱条件下，真
菌相对细菌而言具有较强的耐旱性，同时革兰氏阳性菌耐旱性显著高于阴性菌；Ｓｃｈｉｍｅｌ等［８］进一步揭示
出革兰氏阳性菌细胞壁较厚是其耐旱性强的主要原因；Ｆｉｅｒｅｒ等［９］研究表明，干旱发生时，土壤中细菌通
过水分流动和有机质扩散获取养分的途径受到抑制，生长繁殖所需的有效资源减少，但真菌能够通过菌
丝穿过透气土壤颗粒获取未溶解的养分，并将这些养分输送到需要水分和养分的细胞中，从而提升适应
干旱的能力．国内，李国斌等人通过模拟干旱实验发现，随着干旱程度的加剧，细菌生物量出现先升后降
的变化趋势，同时根际菌类生物量与地上植物生物量存在显著正相关关系［１０］；刘方春等人发现干旱能够
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显著改变微生物的群落结构和生物量，适度干旱有利于提高细菌和放线菌生物量，同时促进细菌群落结
构的多样性［４］．以上研究多集中于湿地［１１－１２］、草原［１３－１４］以及农田生态系统［１５－１６］，且不同生态系统微生物群
落结构和生物量对干旱的响应特征也存在显著差异．虽然森林生态系统，特别是亚热带森林生态系统，由
于其特殊的生境，在陆地生态系统中具有重要的生态与服务功能价值［１７］，但到目前为止，关于森林生态系
统中土壤微生物对干旱环境响应的研究还鲜有报道．
磷脂脂肪酸（Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ　Ｆａｔｔｙ　Ａｃｉｄ，ＰＬＦＡ）是活体微生物细胞结构的重要组成成分，其含量在自

然生理条件下较稳定，且不同菌群具有独特的ＰＬＦＡ特征谱图（包括ＰＬＦＡ含量、组成），因此磷脂脂肪酸
构成的变化可以指示土壤微生物群落结构的改变，从而对微生物群落进行识别和定量描述［１８－１９］．此分析
方法与分子生物学方法相比，具有实验条件要求低、操作难度小、成本适中、实验结果客观可靠、并在获取
微生物群落信息时更加简便、快捷、高效等特点，从而得到了较广泛的应用．如牛佳等［１１］利用该分析方法
定量统计了若尔盖高寒湿地干湿土壤微生物群落结构、总生物量、各菌群生物量；林生等［２０］采用磷脂脂肪
酸（ＰＬＦＡｓ）标记法对不同年限茶树根际土壤微生物多样性进行了研究，结果表明２０年茶树根际土壤的
真菌ＰＬＦＡｓ含量高于其他土壤样品，细菌ＰＬＦＡｓ含量与１年土壤相近；李永山等［２１］利用ＰＬＦＡ方法研
究转基因棉花对土壤微生物群落结构变化的影响，研究发现转基因棉花降低了棉田土壤革兰氏阳性细菌
比例，提高真菌和放线菌比例．基于上述原因，本研究以浙江天童亚热带常绿阔叶林为实验对象，通过

ＰＬＦＡ法分析探讨不同干旱条件下土壤微生物生物量和群落结构的变化特征，以期为森林生态系统管理
提供一定理论依据．

１　材料和方法

１．１　样地概况
实验地位于浙江省宁波市鄞州区天童国家森林公园（２９°４８′Ｎ，１２１°４７′Ｅ）．该地区平均海拔约３００ｍ，

最高峰太白山顶６５３．３ｍ，是典型的亚热带季风气候区，全年气候温暖湿润，雨量充沛，四季分明，年平均
气温是１６．２℃，月平均最高和最低气温出现在７月和１月，温度分别为２８．１℃、４．２℃．区域年平均降雨
量约１　５５１ｍｍ，年蒸发量为１　３２０．１ｍｍ，因该地区常常受到梅雨锋系以及台风影响，降雨高峰通常出现
在每年的５—８月，年相对空气湿度高达８５％．全年日照时间高达２　０１０ｈ，无霜期２３７．８ｄ．此外，天童山国
家森林保护区属于典型的浙江东部的低山丘陵，土壤性质为黄红壤，成土母质是中生代的沉积岩、部分呈
酸性的火成岩以及石英砂岩和花岗岩的残积风化物，土壤的厚薄度不一致，一般在１ｍ左右［２２－２４］．
实验地点自然条件和地理位置优越，具有发育良好的森林植被，属于我国东部典型的中亚热带北缘

常绿阔叶林，林冠郁闭度高，植被盖度在８０％～９０％．木荷（Ｓｃｈｉｍａ　ｓｕｐｅｒｂａ）、栲树（Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ
ｆａｒｇｅｓｉｉ）、米槠（Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ　ｃａｒｌｅｓｉｉ）、石栎（Ｌｉｔｈｏｃａｒｐｕｓ　ｇｌａｂｅｒ）等是该区域的优势树种．草本层则主要
以里白（Ｈｉｃｒｉｏｐｔｅｒｉｓ　ｇｌａｕｃａ）为优势物种，乔木、灌木、草本植物的垂直分层明显［２３－２４］．
１．２　样地设置

２０１２年９月，在高于野外研究站海拔约１２０ｍ处，选择了一片树龄约５０～７０年的次生林，在其中选
取９块立地状况和植被组成相类似的２５ｍ×２５ｍ的样地，编号为１～９．随机选择１、２、４号为干旱处理
组，沿样地边缘挖掘１．２～２ｍ深沟渠并放置焊接ＰＶＣ板，后将土壤回填并压实，以此隔绝地表径流．在
样地中搭建钢架，每隔１０ｃｍ放置一个宽４０ｃｍ开口向上的Ｖ形透明ＰＶＣ板，遮挡约８０％样地面积，隔
离穿透水．随机选择７、８、９号样地为空白对照组，不做任何处理．３、５、６号样地为测定干旱样地建设过程
中人为干扰影响而设置的干扰处理组，每隔２０ｃｍ左右放置一个宽３０ｃｍ开口向下的Ｖ形透明ＰＶＣ板，
除没有隔离降水外，其余设施均与干旱处理相同．２０１３年６月所有处理样地建设完毕．
在９个样地周围放置３个气象数据采集器，其中１号采集器位于１，８和９号样地之间，２号采集器位于

２～５号样地之间，３号采集器位于６号和７号样地之间．在每个样地分５，１５，３０，５０ｃｍ和７５ｃｍ　５个土层深
度布设温度和湿度探头，每隔３０ｓ采集一次温度和湿度数据，并换算成２４ｈ均值．
１．３　土壤样品采集与微生物群落测定

２０１３年９月，在９块样地中随机选取３个取样点，用直径５ｃｍ土钻分别采取０～１０ｃｍ，１０～２０ｃｍ和
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２０～３０ｃｍ　３个土层土壤．在采样时尽量避免人为干扰，采取的土壤样品去除凋落物、细根、砾石等杂质，
过２ｍｍ筛后进行ＰＬＦＡｓ分析，同时用烘干法测定土壤含水量以用于计算相当于８ｇ干土的鲜土重．
ＰＬＦＡ分析主要参照Ｂｏｓｓｉｏ和Ｓｃｏｗ［２５］描述的实验方法，具体步骤如下：（１）称取相当于８ｇ干重的
新鲜土壤，倒入离心管中，加入２３ｍＬ提取液（氯仿／甲醇／磷酸体积比为１∶２∶０．８）后，放置于摇床上中速
振荡２ｈ．（２）把离心管转移至３　０００ｒ／ｍｉｎ的离心机离心１０ｍｉｎ，将上清液倒入加有１２ｍＬ氯仿和１２ｍＬ
磷酸缓冲溶液的分液漏斗中；下层土壤沉淀再用２３ｍＬ提取液重复提取１次．将第二次离心获得的上层
清液倒入分液漏斗中，摇匀，在避光条件下，静置过夜．（３）次日，将分液漏斗中下层氯仿层接入试管中，在

３０～３２℃水浴中用高纯氮气吹干．用１ｍＬ氯仿分５次将浓缩的脂肪酸转移到活性硅胶柱中，分别用３ｍＬ
氯仿、３ｍＬ丙酮和甲醇洗提，弃去氯仿和丙酮洗提液，收集甲醇洗提液，在３２℃水浴中用高纯氮气吹干后，
依次加入１ｍＬ甲醇与甲苯混合液（体积比１∶１）与１ｍＬ　０．２ｍｏｌ／Ｌ　ＫＯＨ甲醇溶液，振荡混匀，在３７℃水浴
中加热１５ｍｉｎ．（４）加入０．３ｍＬ　１ｍｏｌ／Ｌ的醋酸、２ｍＬ正己烷和２ｍＬ纯水，低速振荡１０ｍｉｎ，提取上层溶
液；剩余溶液用２ｍＬ正己烷重新提取１次，两次提取的上层溶液混合后，用高纯氮气吹干，得到甲酯化的
磷脂脂肪酸样品．
该样品用２００μＬ正己烷溶解，以１９∶０甲酯作为内标物．在气相色谱仪（Ｈｅｗｌｅｔｔ－Ｐａｃｋａｒｄ　６８９０ｓｅｒｉｅｓ　ＧＣ，

ＦＩＤ）上采用 ＭＩＤＩ系统软件（ＭＩＤＩ，Ｉｎｃ．，Ｎｅｗａｒｋ，ＤＥ）测定峰值，每个峰值代表每种ＰＬＦＡ含量［１８］．
１．４　ＰＬＦＡ命名原则与表征

ＰＬＦＡ的命名是碳原子总数：双键数和双键距离分子末端的位置来命名，后缀ｃ（ｃｉｓ）和ｔ（ｔｒａｎｓ）表示
顺式和反式的异构体；ａ（ａｎｔｅｉｓｏ）和ｉ（ｉｓｏ）分别表示支链的反异构和异构，ｃｙ（Ｃｙｃｌｏｐｒｏｐｙｌ）表示环丙烷脂
肪酸；１０Ｍｅ表示一个甲基侧链在距离分子末端第１０个碳原子上，ｂｒ表示甲基支链的位置未知；ＯＨ前的
数字表示羟基的位置［２６］．
根据已有的报道，ＰＬＦＡｓ　ｉ１４：０，ｉ１５：０，ａ１５：０，ｉ１６：０，ｉ１７：０，ａ１７：０可用来表征革兰氏阳性细菌（Ｇ＋）［２７］；

１５：０３ＯＨ，１６：１２ＯＨ，１６：１ω７ｃ，ｃｙ１７：０，１８：１ω７ｃ，ｃｙ１９：０可用来表征革兰氏阴性细菌（Ｇ－）［２７］；ｉ１４：０，ｉ１５：０，

ａ１５：０，ｉ１６：０，ｉ１７：０，ａ１７：０，１５：０３ＯＨ，１６：１２ＯＨ，１６：１ω７ｃ，ｃｙ１７：０，１８：１ω７ｃ，ｃｙ１９：０，１６：０表征细菌［２８］；１８：

１ω９，１８：２ω６，９ｃ，１６：１ω５ｃ可用来表征真菌［２９］．
１．５　数据统计分析
数据统计分析采用ＳＰＳＳ　１６．０软件，用ｔ－ｔｅｓｔ分析不同处理之间土壤微生物ＰＬＦＡｓ含量（ω）差异，显

著水平采用Ｐ≤０．０５．用ＳＰＳＳ　１６．０的主成分分析法（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ　Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ　Ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣＡ）分析处理间
土壤微生物ＰＬＦＡｓ含量的差异与变异性．ＰＬＦＡｓ含量用ＳｉｇｍａＰｌｏｔ　１０．０软件绘制成图．

２　结果与分析

２．１　干旱对土壤温度和含水量影响
图１（见第１００页）为不同处理方式下不同土层土壤温度和湿度（土壤体积含水量，φ）的变化情况．从

图中可以看到，不同处理方式对土壤温度无显著影响，同时不同土层之间温度差异也不明显．与之相反，
不同处理下土壤湿度差异明显．在３个土层深度，干旱处理下土壤湿度均显著低于干扰和对照处理，但在
不同土层，干扰和对照处理间的差异并不一致．在０～１０ｃｍ和２０～３０ｃｍ两个土层，干扰和对照处理下土
壤湿度差异不明显，而在１０～２０ｃｍ土层深度上，对照处理下土壤湿度总体趋势高于干扰处理．
２．２　干旱对土壤微生物生物量及群落结构的影响
干旱处理与对照组相比，土壤微生物总ＰＬＦＡｓ、细菌和真菌ＰＬＦＡｓ含量在３个土层上有轻微显著

差异．在同一土层水平上，干旱和干扰处理之间土壤微生物总ＰＬＦＡｓ、细菌和真菌ＰＬＦＡｓ含量存在差
异．在０～１０ｃｍ和１０～２０ｃｍ两个土层上，干扰处理下土壤微生物总ＰＬＦＡｓ、细菌和真菌ＰＬＦＡｓ含量
均显著高于干旱处理，但在２０～３０ｃｍ上，两种处理方式下３个变量之间没有显著差异．综合土层深度
来看，与对照组相比，０～１０ｃｍ干旱处理下土壤微生物总ＰＬＦＡｓ、细菌和真菌ＰＬＦＡｓ含量分别显著降
低了２３．８７％，２４．３３％和２１．５８％，而在１０～２０ｃｍ下分别显著降低了３２．０７％，３２．１６％和３１．５７％
（图２，图３，见第１００页）．
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图１　土壤温度与体积含水量

Ｆｉｇ．１　Ｓｏｉｌ　ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ　ａｎｄ　ｖｏｌｕｍｅ　ｗａｔｅｒ　ｃｏｎｔｅｎｔ

图２　不同土层及处理中细菌、真菌ＰＬＦＡｓ含量

Ｆｉｇ．２　Ｂａｃｔｅｒｉａｌ　ＰＬＦＡｓ　ａｎｄ　ｆｕｎｇａｌ　ＰＬＦＡｓ　ｉｎ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｓｏｉｌ　ｄｅｐｔｈｓ　ｕｎｄｅｒ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
以干土计重，ｎ＝９．不同字母表示差异显著（Ｐ≤０．０５），其中Ａ，Ｂ表示处理间差异，ａ，ｂ表示土层间差异．

对土壤总ＰＬＦＡｓ的主成分分析（ＰＣＡ）结果表明，在总的土层空间尺度上，前两个主成分（ＰＣＡ１、

ＰＣＡ２）解释了处理之间微生物ＰＬＦＡｓ含量变异的９１．０３％，第一主成分和第二主成分的贡献值分别为

６７．５６％和２３．４７％．在０～１０ｃｍ、１０～２０ｃｍ、２０～３０ｃｍ以及总的土层深度上，３个处理方式下，土壤微生
物ＰＬＦＡｓ含量没有显著差异，但在干旱处理下，土壤微生物ＰＬＦＡｓ含量存在较大的变异性．

图３　不同处理磷脂脂肪酸的主成分分析

Ｆｉｇ．３　Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ　ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　ＰＬＦＡｓ　ｉｎ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
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图４为不同土层及不同处理革兰氏阳性细菌、革兰氏阴性细菌特征脂肪酸含量．从图中可以看到，在

３个土层上，干旱和对照处理下革兰氏阳性细菌和阴性细菌ＰＬＦＡｓ含量之间没有显著差异，但干扰处理
下，０～１０ｃｍ和１０～２０ｃｍ两个土层上革兰氏阳性细菌及阴性细菌的含量均显著高于干旱处理．同时，干
旱处理对ｉ１５：０和１６：０两种表征细菌的脂肪酸含量没有显著影响，但对ａ１５：０，ｉ１６：０，１６：１２ＯＨ和１８：１ω７ｃ
等４种表征细菌的脂肪酸含量影响明显．

图４　不同土层和处理下革兰氏阳性细菌、革兰氏阴性细菌特征脂肪酸含量及所有细菌特征脂肪酸的比例（η）

Ｆｉｇ．４　Ｃｏｎｔｅｎｔｓ　ｏｆ　Ｇ＋ －ｏｒ　Ｇ－－ＰＬＦＡｓ　ｉｎ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｓｏｉｌ　ｄｅｐｔｈｓ　ｕｎｄｅｒ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ　ａｎｄ　ｔｈｅ　ｒａｔｉｏ　ｏｆ　ｂａｃｔｅｒｉａｌ　ＰＬＦＡｓ
以干土计重，ｎ＝９．不同字母表示差异显著（Ｐ≤０．０５），其中Ａ，Ｂ表示处理间差异，ａ，ｂ表示土层间差异．

２．３　干旱对土壤微生物垂直分布的影响
图５为不同处理方式下不同土层之间革兰氏阳性细菌与阴性细菌比和真菌细菌比，从图中可以看

出，在相同的土层水平上，３种处理之间革兰氏阳性细菌与阴性细菌比和真菌细菌比没有显著差异，表明
干旱在空间格局上对革兰氏阳性细菌与阴性细菌比和真菌细菌比没有显著影响．

图５　不同土层及不同处理革兰氏阳性细菌与阴性细菌ＰＬＦＡｓ质量比、真菌细菌ＰＬＦＡｓ质量比

Ｆｉｇ．５　Ｍａｓｓ　ｒａｔｉｏ　ｏｆ　Ｇ＋－ＰＬＦＡｓ／Ｇ－－ＰＬＦＡｓ，ｆｕｎｇｉ－ＰＬＦＡｓ／ｂａｃｔｅｒｉａ－ＰＬＦＡｓ　ｉｎ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｓｏｉｌ　ｄｅｐｔｈｓ　ｕｎｄｅｒ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
ｎ＝９．不同字母表示差异显著（Ｐ≤０．０５）．

２．４　土壤含水量与微生物生物量关系
通过相关性分析（图６，见第１０２页），我们发现干旱处理下土壤微生物总ＰＬＦＡｓ含量与土壤含水量表现为

显著正相关关系，而对照组和干扰处理土壤微生物总ＰＬＦＡｓ含量与土壤含水量呈现显著负相关关系（图６（ａ））．

１０１　第１期 聂园园等：模拟干旱对亚热带森林土壤微生物生物量及群落结构的影响



另外，在１０～２０ｃｍ土层上，土壤微生物总ＰＬＦＡｓ含量与土壤含水量表现为显著正相关关系（图６（ｂ））．

图６　土壤体积含水量与微生物ＰＬＦＡｓ含量相关性

Ｆｉｇ．６　Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｓｏｉｌ　ｍｉｃｒｏｂｉａｌ　ＰＬＦＡｓ　ｗｉｔｈ　ｓｏｉｌ　ｖｏｌｕｍｅ　ｗａｔｅｒ　ｃｏｎｔｅｎｔ

３　讨　论

３．１　干旱对微生物生物量的影响
干旱处理下，０～１０ｃｍ土壤微生物总ＰＬＦＡｓ、细菌和真菌ＰＬＦＡｓ含量分别降低了２３．８７％，２４．３３％和

２１．５８％，１０～２０ｃｍ土层分别降低了３２．０７％，３２．１６％和３１．５７％，统计结果显示为轻微显著差异（Ｐ＜０．１）
（图２，图３）．此实验结果可能与以下原因有关：第一，采样时间为９月份，阔叶树种开始相继落叶，增加了
土壤碳输入，平衡了因为干旱而造成的养分缺乏，使得微生物生物量没有出现极显著或显著下降［３０］．第
二，实验干旱处理时间较短，水分降低未对微生物生物量造成严重影响［３１］，随着干旱处理时间持续，土壤
微生物的响应会逐渐表现出来，这与以往诸多研究结果相一致．如魏天凤等［３２］研究表明，干旱没有对樟子
松人工林生态系统内土壤微生物生物量产生显著影响；Ｈｅｃｔｏｒ［３３］和Ｃｈｅｎ［３４］的研究结果也同样表明，干旱
虽然降低了细菌和真菌生物量，但差异不显著．然而，我们的研究与其他研究存在一定差异，Ｈｕｅｓｏ等［３５］

通过６个月的室内干旱实验发现，干旱显著降低了土壤微生物生物量，同时，在干旱条件下，细菌通过累
积低分子量物质、调节细胞质的渗透势来适应外界环境变化，从而导致生理过程，如胞外多糖的合成［３６］、
孢子的形成［３７］、内部水势调整［３７］等发生改变，最终使生物量显著减少．不同生态系统中土壤微生物生物
量对干旱的响应规律不一致，是因为干旱对土壤环境的影响较为复杂，同时会通过对植被的影响（如改变
植物群落组成，改变凋落物输入的数量和质量等）间接作用于土壤微生物，从而导致响应的差异性．刘爽
等［３８］研究结果表明，土壤微生物生物量改变是生态系统特性和环境因子共同作用的结果，这种作用受到
干旱强度、持续时间和实验控制模式等因素的影响［３９］．
３．２　干旱对微生物群落结构的影响
土壤性质与土壤资源有效性的改变会影响土壤微生物群落结构与组成［４０－４１］．本研究结果显示，干旱

显著改变了微生物群落结构中部分表征细菌的脂肪酸含量，但对土壤真菌细菌比、革兰氏阳性细菌与阴
性细菌比没有显著影响（图２，图３），这与 Ｗｉｌｌｉａｍ［４２］和 Ｈｕｅｓｏ［３５］的研究结果相一致．分析其中原因，可能
与以下几点有关：第一，微生物群落组成主要依赖于土壤资源可利用性，森林生态系统资源相对丰富，短
暂的干旱不会降低土壤资源有效性［１８］，因此对真菌细菌比和革兰氏阳性细菌与阴性细菌比没有显著影
响．第二，相关研究表明，干旱对细菌及真菌、革兰氏阳性细菌和阴性细菌带来的生理特征上的改变可能
是相同的［３７，４２］，因此两者在数量上的变化是同步的，从而使相对比例不变．第三，相关研究结果表明，土壤
中真菌细菌比、革兰氏阳性细菌与阴性细菌比例与土壤有机碳、全氮含量密切相关［３７］，因此对土壤碳氮起
主导作用的植被组成是影响微生物群落结构的主要因素［４３］，植物输入到土壤中的碳氮数量及质量（如凋
落物、死根、根际分泌物等），会影响土壤微生物的生存资源，从而使土壤微生物群落组成发生改变［４４］．而
本研究样地中，植被组成基本一致，短期的干旱处理未引起植物输入到土壤中碳量的改变．１６：０和ｉ１５：０
是表征细菌中含量偏高的两种 ＰＬＦＡｓ，但均未受到干旱影响（图４），而含量次高的ａ１５：０，ｉ１６：０，
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１６：１２ＯＨ和１８：１ω７ｃ４种表征细菌的脂肪酸含量影响明显．这与田倩等［１８］研究结果相一致，较丰富的

ＰＬＦＡｓ表征受外界环境影响较小，而微生物生物量的变化主要由中等含量ＰＬＦＡｓ表征变化引起，这可能
与不同种属的微生物抵抗外界环境胁迫能力存在差异有关，但其中具体的内在机制尚待进一步研究．
３．３　干旱条件下土壤水分对微生物的调控
分析结果显示，干旱处理下，土壤微生物生物量与土壤含水量呈显著正相关关系，且两者的相关性在

１０～２０ｃｍ土层表现得最明显（图６），这与Ｚｅｇｌｉｎ等［２９］研究结果一致．另外，牛佳等［１１］在研究高寒湿地土
壤水分条件对土壤微生物生物量影响时发现，土壤含水量较低的无淹水样地，土壤微生物总生物量、细
菌、革兰氏阳性菌和阴性菌生物量均显著低于土壤水分高的淹水样地．同时，也有研究表明，土壤微生物
量在雨季较高，干季相对较低，主要因为土壤含水量高时，森林植物生长茂盛，向地下部分输送的有机物
较多，土壤微生物活动和数量增加；而土壤含水量较低时，植物生长较弱，凋落物减少，微生物可获取的水
分及养分资源不足，因此活性及生物量均降低［３７］．此外，微生物生物量与土壤含水量的正相关关系在中层
（１０～２０ｃｍ）土层表现尤为明显，主要是因为森林生态系统中表层土壤凋落物较多，微生物生物量更多与
土壤透气性、酸碱度、有机质含量等理化性质密切相关，受水分条件限制较低；深层土壤相对稳定，受干旱
胁迫的影响较小，土壤微生物群落变化相应较小；而实验样地中层土壤中植物根系较多，受土壤含水量变
化明显，进而对土壤微生物的影响也较大．由于本实验在土壤采样时干旱处理刚建成不久，干旱对生态系
统造成的影响可能未完全呈现出来，而随着干旱处理时间延长，土壤微生物生物量和群落结构可能对干
旱的响应可能会更加明显．
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