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     青藏高原是世界上海拔最高，面积最大的高原，其生态环境系统独特，气候条

件特殊，孕育了特有微生物资源。目前，对于该区域大范围的微生物生物地理分布

的研究，还处于空白。本研究致力于揭示青藏高原微生物分布模式，明确青藏高原

微生物群落分布驱动因子。本研究通过调查青藏高原植被数据，结合土壤、气候以

及地理信息数据，利用 454高通量测序技术，初步研究青藏高原土壤细菌、古细菌

多样性以及群落分布模式与格局，利用种群分布模型制作了青藏高原土壤细菌群落

及多样性分布图。青藏高原表层土壤细菌高通量测序结果表明，放线菌为青藏高原

土壤的主要优势菌门，所占总体序列比达到 30.88%。青藏高原土壤细菌群落能受到

多种土壤环境变量的显著影响，其中以土壤碳氮比的影响最为显著；同时发现不同

植被类型下，细菌群落有明显不同。青藏高原表层土壤古细菌高通量测序结果表明，

奇古细菌占了绝对优势，占到了总共序列的 95.87%，其次为嗜盐杆菌，达到了

2.54%。这两类菌门占到了总序列的 98%。青藏高原土壤古细菌群落能受到多种土

壤环境变量的显著影响，其中以土壤含水量的影响最为显著；同时发现不同植被类

型下，古细菌群落有明显不同。青藏高原土壤细菌分布预测模型表明，细菌 α多样

性在青藏高原东北部、东部以及中部地区具有较高，而在西北部以及西部地区则较

低。青藏高原细菌群落在东北部和中部地区相似性较高，西北部以及西部地区相似

性较高，而东部与四川云南接壤地区细菌群落与其他地区细菌群落差异较大。Alpha-

变形菌在预测图上表现为东部地区较西部地区具有较高丰度，而 Beta-变形菌则表

现为东北部以及中部地区较西北部以及西部地区具有较高丰度。酸酐菌表现为在西

北部、东北部以东南部较其他地区具有较低丰度。青藏高原土壤细菌预测模型预测

因子分析结果表明，降雨量的变化青藏高原土壤细菌群落分布模型的主要预测因

子。细菌群落 110年动态变化的气候预测因子研究表明，50年前的气候因素对青藏

高原的细菌群落分布具有较强的影响力。本研究结果为青藏高原土壤微生物以及植

物对未来亚洲以及全球气候变化响应的研究提供理论依据。 
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