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提 要: 对半干旱黄土高原生态区山地干草原、耕地和河谷荒地等不同利用类型土壤可培养微生物进行
了研究，结果发现山地干草原土壤可培养细菌、放线菌、真菌数量分别为 6． 43 × 106 cfu·g －1、2． 68 × 106 cfu·
g －1和 0． 11 × 106 cfu·g －1，耕地分别为 9． 27 × 106 cfu·g －1、5． 33 × 106 cfu·g －1和 0． 07 × 106 cfu·g －1，河谷荒地
分别为 2． 35 × 106 cfu·g －1、2． 36 × 106 cfu·g －1和 0． 08 × 106 cfu·g －1。山地干草原可培养细菌包括厚壁菌门
( Firmicutes) 、放线菌门( Actinobacteria) 和 α变形菌纲( Alphaproteobacteria) 的芽孢杆菌属( Bacillus) 、微杆菌属
( Microbacterium) 、节杆菌属( Arthrobacter) 和农杆菌属( Agrobacterium) ，优势菌属为芽孢杆菌属( 69． 23% ) ，耕地
为厚壁菌门、放线菌门、α变形菌纲和 γ变形菌纲( Gammaproteobacteria) 的芽孢杆菌属、农杆菌属、葡萄球菌属
( Staphylococcus) 、节杆菌属、假单胞菌属( Peseudomonas) ，河谷荒地包括厚壁菌门和放线菌门的节杆菌属、葡萄
球菌属和类芽孢杆菌属( Paenibacillus) ，以葡萄球菌属为主( 50． 00% ) 。不同类型土壤放线菌以链霉菌属
( Atreptomyces) 为主，其余包括链孢囊菌属( Streptosporangium) 、链轮丝菌属( Streptoverticillium) 和小单孢菌属
( Micromonspora) 。霉菌以青霉属( Penicillium) 为主，其余包括曲霉属( Aspergillus) 、芽枝霉属( Cladosporium) 、毛
霉属( Mucor) 、镰孢霉属( Coniothecium) 和交链孢霉属( Alternaria) 。
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土壤微生物多样性包括微生物遗传、种类和生态系统层次上的变化，可反映土壤生态机制和土壤胁迫
对群落的影响。土壤微生物资源也是重要的自然资源之一，是生态环境重要组成部分。土壤微生物多样
性对于探索自然生命机制、应对全球气候变化、治理环境污染及促进土壤可持续利用等方面具有重要意
义［1］。
土壤类型是土壤微生物群落结构和密度的主要影响因素之一。国内外关于不同类型土壤微生物种群

的研究较多，如徐晶等［2］对红壤、黑土、灰漠土等不同类型土壤研究发现，土壤细菌、真菌、放线菌、固氮菌
以及氨化细菌在不同土壤中具有明显差异。焦迎春等［3］对青海大通周边地区不同土壤结构微生物种群
做了调查，表明微生物种群总数为:耕地 ＞湿地 ＞荒地。Saul － Tcherkas等［4］对以色列南方内盖夫沙漠的
土壤微生物多样性进行了研究; Yannarell等［5］分析了山地草原土壤微生物的群落组成。
兰州位于甘肃中部，祁连山东端，黄土高原西北部，为典型黄土高原生态区地貌，是中国黄土沉积最厚

的地区，该区域土壤研究目前主要集中在水分动态变化及土壤重金属污染评估等方面，关于土壤微生物群
落组成和多样性研究较少［6］。文中研究了兰州典型高原生态区山地干草原、耕地和河谷荒地土壤微生物
群落组成，为其生态系统研究及生态保护提供科学依据，也为利用其微生物资源提供理论支持。

1 材料与方法

1． 1 土壤样品采集
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采样地位于兰州市七里河区彭家坪，为农业部黄土高原生态环境重点野外科学观测实验站点所在区。
分别在该区域典型的 3 个不同植被和利用类型土壤区内选择代表性地段，包括山地干草原( E103°44'2″ /
N36°3'12″) ，周边四季小麦白菜间作套种的耕地( E103°44'30″ /N36°2'42″) 和多年未利用的河谷荒地
( E103°43'58″ /N36°3'39″)。
1． 2 土壤理化性质测定
土壤水分含量测定采用烘干法，pH测定利用电位法［7］。

1． 3 可培养微生物分离与计数
微生物的分离与计数采用涂布平板计数法。细菌、放线菌、真菌培养分别用 Luria － Bertani( LB) 琼脂

培养基，高氏 1 号琼脂( GA) 培养基和孟加拉红培养基。
1． 4 微生物群落多样性测定
细菌鉴定:按《一般细菌常用鉴定方法》［8］和《常见细菌鉴定手册》［9］，根据菌落与细胞形态、革兰氏染

色、芽孢染色等初步鉴定，再经 16S rDNA 序列分析［10］。
放线菌与真菌鉴定:用插片法和印片法培养，参照《放线菌的分类和鉴定》［11］和《真菌鉴定手册》［12］，

根据菌落形态、菌丝形态和细胞形态及分生孢子形态进行分属鉴定。
1． 5 数据处理
实验数据进行三个重复测定，所有数据均为平均值 ±标准误差，并使用 Origin 8． 5 ( OriginLab Corp．，

USA) 和 SPSS( ver． 19． 0; SPSS Inc．，USA) 软件对数据进行统计分析和处理。

2 结果与分析

2． 1 不同土地利用类型土壤理化指标
不同土地利用类型土壤理化性质( 表 1)。土壤 pH 值

介于 7． 10 ～ 8． 34 之间，为碱性土壤。土壤含水率介于 9．
96 ～ 19． 98%之间，不同类型土壤水分含量有较大差异。

表 1 不同结构表层土壤特性
Table 1 Characteristics of the different surface soils

含水率( % ) 温度( ℃ ) pH
山地草原 17． 73 ± 3． 84 19． 37 ± 0． 12 8． 34 ± 0． 06
耕地区 19． 98 ± 4． 13 19． 57 ± 0． 23 8． 11 ± 0． 11
河谷荒地区 9． 96 ± 1． 10 19． 17 ± 0． 12 7． 10 ± 0． 18

2． 2 不同土地利用类型土壤可培养微生物数量及其空间分布
不同类型土壤微生物数量( 表 2) ，山地草原土壤可培养细菌、放线菌、真菌数量分别为 6． 43 × 106cfu

·g －1、2． 68 × 106cfu·g －1和 0． 11 × 106cfu·g －1，耕地分别为 9． 27 × 106cfu·g －1、5． 33 × 106cfu·g －1和 0．
07 × 106cfu·g －1，河谷荒地分别为 2． 35 × 106cfu·g －1、2． 36 × 106cfu·g －1和 0． 08 × 106cfu·g －1。山地草
原、耕地土壤可培养细菌分别占总菌数的 60． 67%和 63． 04%，放线菌占 37． 65%和 36． 46%，真菌占 1．
68%和 0． 50%。表现为细菌 ＞放线菌 ＞真菌，符合一般土壤微生物三大菌群分布规律，河谷荒地细菌、放
线菌和真菌分别为 45． 26% 、53． 75%和 0． 99%，可培养放线菌较多。

表 2 不同土地利用类型土壤结构微生物类群数量及空间分布
Table 2 Quantitative distribution of microbial communities in different land use types

深度 山地草原 ( × 106 cfu·g － 1 ) 耕地( × 106 cfu·g － 1 ) 河谷荒地( × 106 cfu·g － 1 )

( cm) 细菌 放线菌 霉菌 细菌 放线菌 霉菌 细菌 放线菌 霉菌

0 －10 8． 33 ±0． 49a; A 5． 17 ±0． 31b; A 0． 23 ±0． 03c; A 13． 83 ±4． 07a; A 8． 00 ±2． 00a; A 0． 11 ±0． 01b; A 3． 20 ±0． 28a; A 3． 80 ±0． 39a; A 0． 07 ±0． 02b; A

10 －20 7． 40 ±0． 83a; A 2． 02 ±0． 31b; B 0． 07 ±0． 01c; B 8． 50 ±2． 00a; A，B 6． 33 ±2． 84a; A，B 0． 06 ±0． 01b; B 2． 47 ±0． 50a; A 2． 17 ±0． 29a; B 0． 15 ±0． 02b; B

20 －30 3． 57 ±0． 15a; B 0． 87 ±0． 13b; C 0． 03 ±0． 01c; B 5． 50 ±1． 50a; B 1． 67 ±1． 04b; B 0． 05 ±0． 02b; B 1． 38 ±0． 48a; B 1． 10 ±0． 18a; C 0． 02 ±0． 00b; C

平均 6． 43 ±2． 52 2． 68 ±2． 22 0． 11 ±0． 10 9． 27 ±4． 20 5． 33 ±3． 28 0． 07 ±0． 03 2． 35 ±0． 91 2． 36 ±1． 35 0． 08 ±0． 06

注: 同行不同字母( a，b，c) 表示同一深度土壤微生物群落数量差异显著，同列不同字母( A，B，C) 表示不同深度土壤微生物数量差异显著( P
＜ 0． 05) 。

微生物随土壤深度增加而减少，大致表现为: 0 ～ 10 cm土层 ＞ 10 ～ 20 cm土层 ＞ 20 ～ 30 cm土层。山
地草原、耕地和河谷荒地 0 ～ 10 cm 土层微生物数量占三层土壤微生物总数的 49． 58%、49． 81%和 49．
23% ; 10 ～ 20 cm次之，分别为 34． 28%、33． 80%和 33． 36% ; 而在 20 ～ 30 cm的土层数量最低，占 16． 14%、
16． 39%和 17． 41%。
2． 3 不同土地利用类型土壤可培养细菌多样性
从不同利用类型土壤中筛出可培养细菌 33 株，分别属于厚壁菌门、放线菌门、α变形菌纲和 γ变形菌

纲。其中山地草原 13 株分别属于厚壁菌门、放线菌门和 α变形菌纲的芽孢杆菌属、微杆菌属、节杆菌属和
农杆菌属，优势菌属为芽孢杆菌属( 占 69． 23% ) ; 耕地区 8 株分别属于厚壁菌门、放线菌门、α 变形菌纲和
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γ变形菌纲，包括葡萄球菌属、芽孢杆菌属、节杆菌属、农杆菌属和假单胞菌属，其中农杆菌属、葡萄球菌
属、假单胞菌属各占 25． 00% ; 河谷荒地 12 株分别属于厚壁菌门和放线菌门的节杆菌属、葡萄球菌属和类
芽孢杆菌属，以葡萄球菌属为主( 占 50． 00% )。不同土壤细菌类群差异明显，但厚壁菌门细菌占主导地位
( 表 3)。

表 3 不同土地利用类型土壤类型可培养细菌多样性
Table 3 The culturable bacteria diversities in different land use types

山地草原 耕地 河谷荒地

菌株编号 最相似菌株 相似度 登录号 菌株编号 最相似菌株 相似度 登录号 菌株编号 最相似菌株 相似度 登录号

BLZSL1
Arthrobacter
polychromo-
genes

99% KX171688 BLZNT1
Ar-
throbacter-
bergerei

99% KX171680 BLZXY1
Arthrobac-
teraurescens

99% KX171701

BLZSL2
Bacillus
aryabhattai

100% KX171689 BLZNT2
Pseudo-
monas fluo-
rescens

100% KX171681 BLZXY2
Staphylo-
coccus war-
neri

100% KX171702

BLZSL3
Bacillus
aryabhattai

100% KX171690 BLZNT3
Pseudo-
monas mi-
gulae

99% KX171682 BLZXY3
Paenibacil-
lustundrae

99% KX171703

BLZSL4
Bacillus
aryabhattai

100% KX171691 BLZNT4
Staphylo-
coccus vitu-
linus

99% KX171683 BLZXY4
Staphylo-
coccus war-
neri

100% KX171704

BLZSL5
Bacillus
aryabhattai

100% KX171692 BLZNT5
Staphylo-
coccus len-
tus

99% KX171684 BLZXY5
Paenibacil-
lusxy-
lanexedens

99% KX171705

BLZSL6
Agrobacteri-
um fabrum

100% KX171693 BLZNT6
Brevibacte-
rium frigor-
itolerans

100% KX171685 BLZXY6
Staphylo-
coccus war-
neri

100% KX171706

BLZSL7
Microbacteri-
umhydrocar-
bonoxydans

99% KX171694 BLZNT7
Agrobacteri-
um fabrum

100% KX171686 BLZXY7
Paenibacil-
lustundrae

99% KX171707

BLZSL8
Microbacter －
iumhydroca －
rbonoxydans

99% KX171695 BLZNT8
Agrobacteri-
um fabrum

100% KX171687 BLZXY8
Paenibacil-
lustundrae

99% KX171708

BLZSL9
Bacillus
amylolique-
faciens

100% KX171696 BLZXY9
Staphylo-
coccus vitu-
linus

99% KX171709

BLZSL10
Bacillus
aryabhattai

100% KX171697 BLZXY10
Staphylo-
coccus len-
tuss

99% KX171710

BLZSL11
Bacillus
korlensis

100% KX171698 BLZXY11
Paenibacil-
lusxy-
lanexedens

99% KX171711

BLZSL12
Bacillus
amylolique-
faciens

100% KX171699 BLZXY12
Staphylo-
coccus sim-
ulans

100% KX171712

BLZSL13
［Brevibacte-
rium］ frig-
oritolerans

100% KX171700

2． 4 不同土地利用类型土壤可培养放线菌多样性
不同土地利用类型土壤分离 30 株放线菌( 表 4) ，包括链霉菌属、链孢囊菌属、链轮丝菌属和小单孢菌

属。链霉菌属分布最为广泛，在三种类型土样中占放线菌总数的百分比为 90． 00%、80． 00%和 60． 00%。
链孢囊菌属仅出现在山地草原区，小单孢菌属出现在耕地区。
2． 5 不同土地利用类型土壤可培养真菌多样性
不同土地利用类型分离出霉菌 31 株，主要有青霉属、曲霉属、芽枝霉属、毛霉属、镰孢霉属和交链孢霉

属。青霉属是优势菌属，在山地草原、耕地和河谷荒地分别占 50． 00%、40． 00%和 40． 00% ; 曲霉属和毛霉
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属数量次之，芽枝霉属、交链孢霉属和镰孢霉属数量最少。在河谷荒地没有发现毛霉属，而芽枝霉属仅出
现在河谷荒地( 表 5)。

表 4 不同土地利用类型土壤放线菌多样性
Table 4 The culturable actinomyces diversities in different land use types

山地草原 耕地 河谷荒地

菌株编号 最相似菌株 菌株编号 最相似菌株 菌株编号 最相似菌属

ALZSL1 链霉菌属 Atreptomyces ALZNT1 链霉菌属 Atreptomyces ALZXY1 链霉菌属 Atreptomyces
ALZSL2 链霉菌属 Atreptomyces ALZNT2 链霉菌属 Atreptomyces ALZXY2 链霉菌属 Atreptomyces
ALZSL3 链霉菌属 Atreptomyces ALZNT3 链霉菌属 Atreptomyces ALZXY3 链霉菌属 Atreptomyces
ALZSL4 链霉菌属 Atreptomyces ALZNT4 链轮丝菌属 Streptoverticillium ALZXY4 链轮丝菌属 Streptoverticillium
ALZSL5 链霉菌属 Atreptomyces ALZNT5 链霉菌属 Atreptomyces ALZXY5 链霉菌属 Atreptomyces
ALZSL6 链霉菌属 Atreptomyces ALZNT6 链霉菌属 Atreptomyces ALZXY6 链霉菌属 Atreptomyces
ALZSL7 链霉菌属 Atreptomyces ALZNT7 链霉菌属 Atreptomyces ALZXY7 链轮丝菌属 Streptoverticillium
ALZSL8 链霉菌属 Atreptomyces ALZNT8 小单孢菌属 Micromonspora ALZXY8 链霉菌属 Atreptomyces
ALZSL9 链孢囊菌属 Streptosporangium ALZNT9 小单孢菌属 Micromonspora ALZXY9 链霉菌属 Atreptomyces
ALZSL10 链霉菌属 Atreptomyces ALZNT10 链轮丝菌属 Streptoverticillium ALZXY10 链霉菌属 Atreptomyces

表 5 不同土地利用类型土壤结构可培养真菌多样性
Table 5 The culturable fungi diversities in different land use types

山地草原 耕地 河谷荒地

菌株编号 最相似菌株 菌株编号 最相似菌株 菌株编号 最相似菌属

FLZSL1 毛霉属 Mucor FLZNT1 青霉属 Penicillium FLZXY1 青霉属 Penicillium
FLZSL2 青霉属 Penicillium FLZNT2 青霉属 Penicillium FLZXY2 青霉属 Penicillium
FLZSL3 镰孢霉属 Coniothecium FLZNT3 曲霉属 Aspergillus FLZXY3 青霉属 Penicillium
FLZSL4 青霉属 Penicillium FLZNT4 交链孢霉属 Alternaria FLZXY4 曲霉属 Aspergillus
FLZSL5 青霉属 Penicillium FLZNT5 青霉属 Penicillium FLZXY5 芽枝霉属 Cladosporium
FLZSL6 曲霉属 Aspergillus FLZNT6 曲霉属 Aspergillus FLZXY6 芽枝霉属 Cladosporium
FLZSL7 青霉属 Penicillium FLZNT7 青霉属 Penicillium FLZXY7 交链孢霉属 Alternaria
FLZSL8 交链孢霉属 Alternaria FLZNT8 交链孢霉属 Alternaria FLZXY8 镰孢霉属 Coniothecium
FLZSL9 青霉属 Penicillium FLZNT9 曲霉属 Aspergillus FLZXY9 青霉属 Penicillium
FLZSL10 毛霉属 Mucor FLZNT10 毛霉属 Mucor FLZXY10 镰孢霉属 Coniothecium

FLZNT11 毛霉属 Mucor

3 讨 论

影响土壤微生物群落多样性主导因素包括土壤本身理化性质和植被状况等［13］。兰州山地草原、耕地
和河谷荒地土壤 pH值介于 7． 10 ～ 8． 34 之间，为碱性土壤，土壤含水率介于 9． 96 ～ 19． 98%之间。不同利
用类型土壤可培养细菌数量在( 1． 38 ～ 13． 83) × 106cfu·g －1之间，放线菌分布在( 0． 87 ～ 8． 00) × 106cfu
·g －1，真菌数量分布在( 0． 02 ～ 0． 23) × 106cfu·g －1之间。杨宁等［14］对紫色土丘陵坡地土壤微生物数量
研究发现，细菌变化范围为( 5． 78 ～ 16． 09) × 106cfu·g －1、真菌( 4． 67 ～ 10． 43) × 104cfu·g －1、放线菌( 4．
08 ～ 14． 64) × 104cfu·g －1。兰州位于我国黄土高原、青藏高原和蒙新高原过渡地带，半干旱黄土区是其
独特的自然地理条件，耕地土壤植物根系分布、人工施肥和水分含量等因素有利土壤细菌生长，荒地土壤
细菌和放线菌相差不大，可能与放线菌耐干旱等抗逆性有关［15］。不同类型土壤微生物数量垂直分布明
显，细菌、放线菌和霉菌随土壤深度增加逐渐减少，这与王少昆等［16］关于科尔沁沙质草甸土壤微生物分布
相似。由于不同土壤深度水分含量、根系分布及营养物质分布不均导致了微生物分布的不均匀性。
分离的可培养细菌主要包括厚壁菌门、放线菌门、α 变形菌纲和 γ 变形菌纲类群，但厚壁菌门为所有

不同类型土壤中优势类群。这与前人报道有一定差异，Zhang 等［17］发现 γ变形菌纲是中国东北盐渍化半
干旱草原土壤可培养细菌的优势种群。Jangid 等［18］指出美国南部山麓土壤微生物群落中酸杆菌门( Ac-
idobacteria) 和厚壁菌门是最丰富的两个种群。
半干旱黄土高原区不同类型土壤中链霉菌是最主要放线菌，耕地中放线菌总量和多样性都是最高，共

有链霉菌属、链轮丝菌属和小单孢菌属 3 个属。链霉菌属分布最为广泛，在三种类型土样中占放线菌总数
的百分比为 90． 00%、80． 00%和 60． 00%。胡磊［19］对甘肃河西走廊冬季盐碱土壤可培养放线菌的多样性
进行了研究，发现链霉菌属为优势种群，不同生态土壤类型，无论是优势菌种的多样性还是数量，链霉菌所
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占放线菌的比重，农田土 ＞次生盐碱土 ＞原生盐碱土，与文中研究结果相似。
不同土地利用类型土壤霉菌主要有青霉属、曲霉属、芽枝霉属、毛霉属、镰孢霉属和交链孢霉属，其中

青霉属的数量最多。无论是数量还是种群多样性，分布规律为: 耕地 ＞山地草原 ＞河谷荒地。赵瑾［20］曾
报道兰州市南北两山不同植被覆盖土壤真菌群落组成有镰孢霉属、曲霉属、毛霉属、青霉属、交链孢霉属、
木霉属( Trichoderma) 和根霉属( Ｒhizopus) ，与文中的结论相似。土壤质地较差、植被类型单一，真菌种类
会随之减少，反之亦然。

4 结论

土壤理化性质和植被等诸多因素造成了兰州不同土地利用类型土壤微生物多样性。不同类型土壤微
生物数量分布规律为耕地 ＞山地干草原 ＞河谷荒地，土壤可培养细菌主要由厚壁菌门、放线菌门、α 变形
菌纲和 γ变形菌纲组成，厚壁菌门为优势菌群，其中山地草原优势菌属为芽孢杆菌属，河谷荒地为葡萄球
菌属，耕地为农杆菌属、假单胞菌属和葡萄球菌属。不同土地类型土壤放线菌以链霉菌属为主，包括链孢
囊菌属、链轮丝菌属和小单孢菌属。霉菌包括青霉属、曲霉属、芽枝霉属、毛霉属、镰孢霉属和交链孢霉属，
以青霉属为主。研究结果为保护半干旱黄土高原生态环境及可培养微生物资源的利用提供了依据。
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Analysis of culturable microbial communities in different land utilization types
in semi － arid loess plateau ecological zones

LI Yanlin1，2，CHEN Jixiang2，ZHANG Yan3，HAN Yanwen3，WANG Yongang1，YANG Zhi1，2
( 1． Key Laboratory of Energy Supply System Drived by Biomass Energy and Solar Energy of Gansu Province，School of Energy and Power Engineering，
Lanzhou University of Technology，Lanzhou 730050，China;
2． School of Petrochemical Engineering ，Lanzhou University of Technology，Lanzhou 730050，China;
3． Gas Transmission Management Department of Shanxi，Petrochina Beijing Gas Pipeline Co Ltd，Yulin 719000，China)

Abstract: The quantity and community distributions of the cultivable microorganisms in soils of different land uti-
lization types ( upland meadow，cultivated land and river valley land) in typical semi － arid loess plateau biota in
Northwest China were studied． The results showed that soil microbial populations are significantly different among
various lands． The numbers of culturable bacteria，actinomycetes and fungi in the upland meadow were 6． 43 ×
106cfu·g －1，2． 68 × 106cfu·g －1 and 0． 11 × 106cfu·g －1，respectively． The numbers in cultivated land were
9． 27 × 106cfu·g －1，5． 33 × 106cfu·g －1 and 0． 07 × 106cfu·g －1，respectively． In the river valley land the
numbers of culturable bacteria，actinomycetes and fungi were 2． 35 × 106cfu·g －1，2． 36 × 106cfu·g －1 and 0．
08 × 106cfu·g －1，respectively． The cultivable bacteria of upland meadow belonged to three phylogenetic groups
of Firmicutes，Actinobacteria and Alphaproteobacteria，including Bacillus，Microbacterium，Arthrobacter and
Agrobacterium，with the main genus being Bacillus ( 69． 23% ) ． The bacteria from the cultivated land were affili-
ated with Firmicutes，Actinobacteria，Alphaproteobacteria and Gammaproteobacteria， including Bacillus，
Agrobacterium，Staphylococcus，Arthrobacter and Peseudomonas． The isolates from the river valley land belonged
to Firmicutes and Actinobacteria including Arthrobacter，Staphylococcus and Paenibacillus，with the main genus
being Staphylococcus ( 50． 00% ) ． The isolated actinomycetes belonged to the following four genera: Streptospor-
angium，Atreptomyces，Streptoverticillium and Micromonspora，with the main genus being Atreptomyces． The cul-
turable fungi were placed in six main groups including Penicillium，Aspergillus，Cladosporium，Mucor，Coniothe-
cium and Alternaria，with the main genus being Penicillium．
Key words: semi － arid loess area; culturable microbes; quantity; community; diversity
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