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模拟氮沉降和降雨变化对贝加尔针茅草原土壤细菌群
落结构的影响

张海芳，刘红梅，赵建宁，李　 刚，赖　 欣，李　 洁，王　 慧，杨殿林∗
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摘要：研究氮沉降和降雨变化对土壤细菌群落结构的影响，对未来预测多个气候变化因子对草地生态系统影响的交互作用具有

重要意义。 以施氮和灌溉分别模拟氮沉降和降雨增加，采用高通量测序技术，研究 ８ 个氮添加水平（０、１５、３０、５０、１００、１５０、２００、

３００ｋｇ Ｎ ｈｍ－２ａ－１）和 ２ 个水分添加水平（不灌溉、模拟夏季增雨 １００ ｍｍ 灌溉）对土壤细菌群落结构的影响。 结果表明，氮素和

水分输入增加后，土壤细菌群落组成、丰度均显著变化（Ｐ＜０．０５）。 在群落中占主导的细菌门类有疣微菌门 Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ

（３０．６１％—４８．５１％）、变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （ ２１． ３７％—２９． ９７％）、酸杆菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ （ ９． ５４％—２０． ６７％） 和拟杆菌门

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ（４．９６％—９．７４％）。 在常规降雨和水分添加两种条件下，随着氮添加水平的增加，占主导的细菌门类（相对丰度＞

１％）表现出不同的变化趋势。 疣微菌门相对丰度在常规降雨 Ｎ１００—Ｎ３００ 条件下显著降低，但在氮素和水分同时添加条件下

随氮添加水平升高而逐渐升高，在 Ｎ２００—Ｎ３００ 时显著升高。 变形菌门和拟杆菌门相对丰度在常规降雨高氮添加条件下呈升

高趋势，但在水分添加时却无明显变化。 酸杆菌门相对丰度在常规降雨高氮添加条件下升高，但在水分添加后呈明显下降趋

势。 放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 相对丰度在常规降雨 Ｎ１００—Ｎ３００ 条件下显著升高，但在水分添加后高氮添加时显著降低。 厚壁

菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 相对丰度在常规降雨条件下无显著变化，但在水分和高氮添加条件下降低。 浮霉菌门 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ 相对丰度

在两种不同的水分添加条件下均呈先升高后降低的趋势。 氮素和水分添加对土壤细菌群落结构的变化存在明显的互作效应

（Ｐ＜０．０００１）。 在不同氮素和水分输入条件下共有 １９ 个土壤细菌门类相对丰度有显著差异。 土壤细菌群落结构的变化主要来

自于疣微菌门和酸杆菌门的相对丰度变化，两者可作为土壤细菌群落结构变化的指示种。 综上，氮素和水分添加显著改变了土

壤细菌群落结构，氮素和水分对土壤细菌不同门类相对丰度变化存在明显的互作效应。
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ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ Ｎ ａｎｄ ｗａｔｅｒ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ． Ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｗｅｒｅ ｍａｉｎｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ
ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐｈｙｌａ Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ ａｎｄ Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ． Ｈｅｎｃｅ， ｐｈｙｌａ Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ ａｎｄ Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｕｌｄ
ｂｅ ｕｓｅｄ ａｓ ｉｎｄｉｃａｔｏｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｆｏｒ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ． Ｉｎ ａｌｌ， Ｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ
ｃｈａｎｇｅｄ ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ． Ｎ ａｎｄ ｗａｔｅｒ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｖｅｌｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌａ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ； ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ； Ｓｔｉｐａ ｂａｉｃａｌｅｎｓｉｓ ｓｔｅｐｐｅ； ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

由于化石燃料的燃烧以及农业施肥，氮沉降明显增加，对人类健康和环境产生负面影响［１］。 大气氮沉降

增加后，土壤中氮素增加，土壤原有的氮磷平衡改变［２］，土壤微生物量碳氮含量增加［３］，土壤细菌 ／真菌升

高［４］，改变土壤微生物群落结构组成及功能特性［５］。 土壤微生物在全球生物地球化学循环中起重要作用。
土壤微生物多样性及其变化作为生态系统功能的敏感指标，能够较早地指示土壤生态环境变化和生态系统功

能的变化。
全球降水变化是气候变化最重要的现象之一。 人类活动导致的全球变暖使水分循环加剧，同时大气环流

模式的变化导致暴风雨和亚热带干燥区域向两极迁移［６］，降水变化直接影响土壤含水量，并决定提供给植物

和微生物的水分可利用性［７］。 土壤微生物群落对氮的响应很大程度上取决于水分状况［８］。 已有大量研究报

道了氮添加对草地生态系统植物和土壤微生物群落的影响［４，９⁃１０］，而氮素和水分在土壤微生物群落变化中的

互作效应尚未完全探明。
贝加尔针茅草原是亚洲草原中心地带的典型代表，在我国畜牧业生产中占有重要地位。 本文通过模拟氮

沉降和降雨增加试验，研究贝加尔针茅草原土壤细菌群落结构的变化，以期为将来预测多个气候因子交互作

用对土壤微生物群落的影响提供依据，同时为贝加尔针茅草原草地生态系统的可持续发展及建立草原土壤质

量评价的微生物学指标体系提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 试验区域概况及试验设计

试验区域概况及试验设计方法参照本课题组已发表论文［１１⁃ １２］。 试验样地位于内蒙古呼伦贝尔市贝加尔
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针茅草原（１１９°４２′Ｅ， ４８°３０′Ｎ）。 样地区域海拔高度为 ７６０—７７０ ｍ，年均降雨量约为 ３２９ ｍｍ。 研究区域优势

植物种类为贝加尔针茅（Ｓｔｉｐａ ｂａｉｃａｌｅｎｓｉｓ）和羊草（Ｌｅｙｍｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）。 土壤类型为栗钙土。 试验采用裂区设

计，于 ２０１０ 年开始布设试验样地，主区为灌溉处理，副区为施氮处理。 灌溉设 ２ 个水平，分别为不灌溉和模拟

夏季增雨 １００ ｍｍ 灌溉。 施氮设 ８ 个水平依次为： ０（ＣＫ）、１５、３０、５０、１００、１５０、２００、３００ ｋｇ Ｎ ｈｍ－２ａ－１（不包括

大气沉降的氮量）。 氮肥选用 ＮＨ４ＮＯ３，将其溶解在 ８ Ｌ 水中后均匀喷洒于各小区内。 试验共 １６ 个处理，６ 次

重复，小区面积 ８ ｍ×８ ｍ。
１．２　 土壤样品采集

土壤样品采集于 ２０１３ 年 ８ 月进行，使用直径为 ３ ｃｍ 的土钻采集土样，采样深度为 ０—２０ ｃｍ，在每个试验

小区内设置 １０ 个采样点，将采集的土样混合均匀，去除动植物残体和大的石块后过 ２ ｍｍ 筛，采用四分法选

取 １ ｋｇ 新鲜土样，迅速装入无菌塑封袋，并尽快带回实验室，冻存于－２０℃冰箱备用。
１．３　 土壤 ＤＮＡ 提取及 ＰＣＲ 扩增

采用 Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ． Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ （ＯＭＥＧＡ）试剂盒提取土壤总 ＤＮＡ，方法参照说明书。 每个土壤样品设 ３ 个

平行提取，并分别进行 ＰＣＲ 扩增反应。 高通量测序前，将所得到的 ３ 个平行的 ＰＣＲ 产物混合后进行测序［１３］。
基因组 ＤＮＡ 的精确定量采用 Ｑｕｂｉｔ２．０ ＤＮＡ 试剂盒进行，以此确定 ＰＣＲ 扩增时应加入的 ＤＮＡ 量。 ＰＣＲ 文库

构建采用修改后的引物 ３４１ｆ （５′⁃ＣＣＴＡＣＡＣＧＡＣＧＣＴＣＴＴＣＣＧＡＴＣＴＮ （ｂａｒｃｏｄｅ） ＣＣＴＡＣＧＧＧＮＧＧＣＷＧＣＡＧ⁃３′）
和 ８０５ｒ （５⁃ＧＡＣＴＧＧＡＧＴＴＣＣＴＴＧＧＣＡＣＣＣＧＡＧＡＡＴＴＣＣＡＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣ⁃３） ［１４］，ｂａｒｃｏｄｅ 长度为

７ ｂｐ。 ＰＣＲ 反应体系如下：１０×ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ ５μＬ，ｄＮＴＰ（１０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ｅａｃｈ） ０．５μＬ，Ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ １０ ｎｇ，Ｂａｒ⁃ＰＣＲ
引物 Ｆ （５０ μｍｏｌ ／ Ｌ） １μＬ，引物 Ｒ （５０ μｍｏｌ ／ Ｌ） １μＬ，ＰｌａｎｔｉｕｍＴａｑ 酶 （５Ｕ ／ μＬ） ０．５μＬ，加超纯水至 ５０μＬ。 反

应条件如下：９４°３０ｓ 预变性，９４°２０ｓ，４５°２０ｓ，６５°６０ｓ 进行 ５ 个循环，９４°２０ｓ，６０°２０ｓ，７２°２０ｓ 进行 ２０ 个循环，最
后 ７２°延长 ５ｍｉｎ。 ＰＣＲ 结束后，将 ＰＣＲ 产物进行琼脂糖凝胶电泳，ＤＮＡ 回收采用上海生工琼脂糖回收试剂盒

（ｃａｔ：ＳＫ８１３１），之后用通用引物延伸扩增 ５ 个循环，条件如下：９４°２ｍｉｎ 预变性，然后 ９４°２０ｓ，６０°２０ｓ，７２°３０ｓ 进
行 ５ 个循环，最后 ７２°延长 ５ ｍｉｎ。
１．４　 测序

高通量测序采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 平台，测序工作由生工生物工程（上海）股份有限公司完成。
１．５　 数据处理和统计分析

采用软件 Ｐｒｉｎｓｅｑ （ＰＲＩＮＳＥＱ⁃ｌｉｔｅ ０．１９．５）和 Ｆｌａｓｈ （ＦＬＡＳＨ ｖ１．２．７）对序列数据进行质量控制。 去除非细

菌序列，使用 ＮＡＳＴ 将序列与 Ｇｒｅｅｎｇｅｎｅｓ 进行比对［１５⁃１６］， 然后进行 ＲＤＰ 分类［１７］。
采用 Ｅｘｃｅｌ２００７ 对数据进行整理，土壤细菌群落结构的差异采用在线软件 Ｇａｌａｘｙ（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｈｕｔｔｅｎｈｏｗｅｒ．

ｓｐｈ．ｈａｒｖａｒｄ．ｅｄｕ ／ ｇａｌａｘｙ）的 ＬＥｆＳｅ 功能（Ｌｉｎｅａｒ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＬＤＡ） ｅｆｆｅｃｔ ｓｉｚｅ）进行。 ＬＤＡ ｓｃｏｒｅ ２．０ 表示

差异显著， ４．５ 表示差异极显著。 采用 ＳＡＳ ９．２ （ＳＡＳ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ Ｉｎｃ．， Ｃａｒｙ， ＮＣ， ＵＳＡ）的裂区设计方差分析法分

析氮素和水分的互作效应。

２　 结果与分析

２．１　 土壤细菌群落组成及丰度

氮素和水分添加后，在群落中占主导的细菌门类有疣微菌门 Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ（３０．６１％—４８．５１％），变形菌

门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（ ２１． ３７％—２９． ９７％），酸杆菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ （ ９． ５４％—２０． ６７％） 和拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ
（４．９６％—９．７４％）。 在常规降雨和水分添加两种条件下，随着氮添加水平的增加，占主导的细菌门类（相对丰

度＞１％）表现出不同的变化趋势（图 １）。 与常规降雨相比，水分添加使优势细菌门类相对丰度呈现出完全不

同的变化趋势。 疣微菌门相对丰度在常规降雨 Ｎ１００—Ｎ３００ 条件下显著降低，但在氮素和水分同时添加条件

下随氮添加水平升高而逐渐升高，在 Ｎ２００—Ｎ３００ 时显著升高。 变形菌门和拟杆菌门相对丰度在常规降雨高

氮添加条件下呈升高趋势，但在水分添加时却无明显变化。 酸杆菌门相对丰度在常规降雨高氮添加条件下升

６４２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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高，但在水分添加后呈明显下降趋势。 放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 相对丰度在常规降雨 Ｎ１００—Ｎ３００ 条件下显著

升高，但在水分添加后高氮添加时显著降低。 厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 相对丰度在常规降雨条件下无显著变化，
但在水分和高氮添加条件下降低。 浮霉菌门 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ 相对丰度在两种不同的水分添加条件下均呈先升

高后降低的趋势。 由表 １ 可知，氮素和水分添加对土壤细菌群落结构的变化存在明显的互作效应（Ｐ ＜
０．０００１）。 　

图 １　 氮素和水分添加对土壤细菌不同门类相对丰度的影响

Ｆｉｇ．１　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ Ｎ ａｎｄ ｗａｔｅｒ ｉｎｐｕｔ ｏｎ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌｕｍ

Ｉ０：氮添加，Ｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ；Ｉ１：施氮＋灌溉，Ｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ ＋Ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ；∗表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

２．２　 不同处理土壤细菌群落差异

图 ２ 显示了在不同处理中有显著差异的细菌门类。 由图可知，在不同氮素和水分添加条件下共有 １９ 个
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土壤细菌门类相对丰度变化显著，差异最显著的前 ３ 个细菌门类分别为优势门类疣微菌门、酸杆菌门和变形

菌门。 其中，疣微菌门相对丰度在 Ｎ３００Ｉ１ 处理中显著高于其他处理，酸杆菌门相对丰度在 Ｎ１００Ｉ０ 处理中显

著高于其他处理，变形菌门相对丰度在 Ｎ１５０Ｉ１ 处理中显著高于其他处理。

表 １　 氮素和水分添加对土壤细菌群落组成变化的互作效应

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｗａｔｅｒ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ｓｈｉｆｔｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

自由度
ｄｆ

均方
Ｍｅａｎ Ｓｑｕａｒｅ Ｆ Ｐ

Ｉ １ ０．００５ ３．９６ ０．０５０

Ｎ ７ ０．００２ １．１９ ０．３１８

Ｎ×Ｉ ７ ０．０２９ ２１．４５ ＜０．０００１

　 　 Ｎ：氮添加，Ｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ；Ｉ：灌溉，Ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ；Ｎ×Ｉ：施氮＋灌溉，Ｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ ＋Ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ

图 ２　 不同处理土壤细菌群落差异的 ＬＥｆＳｅ 分析

Ｆｉｇ．２　 Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＬＥｆＳｅａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ：未 分 类 细 菌； Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ： 浮 霉 菌 门； Ｃｈｌａｍｙｄｉａｅ： 衣 原 体 门； Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｅｓ： 纤 维 杆 菌 门； Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ： 疣 微 菌 门；

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：放 线 菌 门； Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ： 厚 壁 菌 门； Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ： 芽 单 胞 菌 门； Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ： 拟 杆 菌 门； Ｅｌｕｓｉｍｉｃｒｏｂｉａ： 迷 踪 菌 门；

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：变形菌门；Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ：装甲菌门；Ｃｈｌｏｒｏｂｉ：绿菌门；Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ：酸杆菌门；Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ：硝化螺旋菌门；Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ：绿弯

菌门

２．３　 不同处理土壤细菌群落系统发育树

挑选在所有处理中平均相对丰度大于 ０．１ 的属进行分析，共 ６６ 个属，相对丰度总和占土壤细菌群落的

９３．９％。 图 ３ 显示了不同处理土壤细菌群落系统进化树，黄色表示丰度没有显著差异，有显著差异的种类根

据处理进行着色，圆圈直径大小表示相对丰度大小。 由图可知，有显著差异的属共 ６１ 个，相对丰度最高的为

疣微菌门。 图 ４ 显示了相对丰度有极显著差异的属，分别是疣微菌门的 Ｓｐａｒｔｏｂａｃｔｅｒｉａ 属和酸杆菌门的 Ｇｐ４
属。 这说明氮素和水分添加后，土壤细菌群落结构的变化主要与疣微菌门和酸杆菌门的变化有关。
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图 ３　 不同处理土壤细菌群落系统发育树（ＬＤＡ 阈值 ２．０）

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｃｌａｄｏｇｒａｍ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ （ＬＤＡ ｓｃｏｒｅ＝ ２．０）

Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｕｍ：嗜油菌属；Ｃｈｒｙｓｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ：金黄杆菌属；Ｃｈｉｔｉｎｏｐｈａｇａ：噬几丁质菌属；Ｔｅｒｒｉｍｏｎａｓ：发菌属；Ｂａｃｉｌｌｕｓ：芽孢杆菌属；Ｐａｓｔｅｕｒｉａ：巴

斯德氏菌属；Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ：硝化螺旋菌属；Ｐｈｅｎｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ：苯基杆菌属；Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ：慢生根瘤菌属；Ｒｈｏｄｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ：红假单胞菌属；

Ｒｈｏｄｏｐｌａｎｅｓ：红游动菌属；Ｍｅｓｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ：中慢生根瘤菌属；Ｐｈｙｌｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ：叶杆菌属；Ｒｈｉｚｏｂｉｕｍ：根瘤菌属；Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ：鞘脂单胞菌属；

Ｖａｒｉｏｖｏｒａｘ：贪食菌属；Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ：亚硝化螺菌属；Ｂｄｅｌｌｏｖｉｂｒｉｏ：蛭弧菌属；Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ：不动杆菌属；Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ：溶杆菌属；Ｏｐｉｔｕｔｕｓ：丰佑菌属
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图 ４　 不同处理土壤细菌群落系统发育树（ＬＤＡ 阈值 ４．５）

Ｆｉｇ．４　 Ｔｈｅ ｃｌａｄｏｇｒａｍ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ （ＬＤＡ ｓｃｏｒｅ＝ ４．５）

Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ：酸杆菌门；Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ：疣微菌门；Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：变形菌门；Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：α 变形菌纲；ｆａｍｉｌｙ⁃ｉｎｃｅｒｔａｅ⁃ｓｅｄｉｓ： 科⁃分类地

位未定；ｏｒｄｅｒ⁃ｉｎｃｅｒｔａｅ⁃ｓｅｄｉｓ：目⁃分类地位未定；Ｓｐａｒｔｏｂａｃｔｅｒｉａ⁃ｇｅｎｅｒａ⁃ｉｎｃｅｒｔａｅ⁃ｓｅｄｉｓ：属名⁃分类地位未定；Ｇｐ４：细菌的一个属名

３　 讨论

在草地生态系统中，氮素作为一种限制因子，适量输入可以为植物生长提供营养，但过量输入则可能对生

态系统造成负面影响［１７⁃１９］。 在常规降雨和水分添加两种条件下，随着氮添加水平的增加，不同的细菌门类相

对丰度表现出不同的变化趋势。 其他研究也得到了类似的结果。 Ｃｅｄｅｒｌｕｎｄ 等［２０］ 研究表明氮肥是土壤细菌

相对丰度变化最重要的驱动因子。 氮沉降降低了整个细菌群落的多样性并改变了群落组成［２１］，导致特定细

菌门类的相对丰度发生改变［２２］。 这可能主要是因为氮输入增加后土壤硝态氮含量升高导致土壤 ｐＨ 降低［２３］

并改变土壤 Ｃ：Ｎ：Ｐ 化学计量比［２４］，进而对地上和地下群落造成负面影响，改变土壤微生物群落结构及生物

量［２５］。 土壤酸化改变土壤细菌群落的机制主要包括酸化对细菌群落的生态选择和土壤细菌群落在酸化环境

０５２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　



htt
p:/

/w
ww.ec

olo
gic

a.c
n

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

压力下的适应性进化两方面［２６］。 陈哲等［２７］ 研究也表明长期施氮对土壤细菌群落结构产生了明显的影响。
袁红朝等［２８⁃２９］研究也发现长期施肥对土壤细菌及固碳细菌群落结构，多样性及数量均有显著的影响。

降水变化直接影响土壤含水量，降雨量和降雨的季节性变化决定了提供给植物和微生物的水分可利用

性［７］。 与常规降雨条件相比，水分添加使土壤细菌门类呈现出不同的变化趋势，如疣微菌门相对丰度在常规

降雨条件下随氮添加水平升高逐渐降低，但在氮素和水分同时添加条件下随氮添加水平升高而逐渐升高。 这

说明水分在氮素作用的发挥中至关重要，氮素和水分对土壤细菌群落的变化存在明显的互作效应。 这可能是

因为水分添加导致土壤中溶解态的硝态氮含量增加，进一步降低了土壤 ｐＨ［１１］，从而改变了土壤细菌群落结

构。 Ｚｈａｎｇ 等［３０］研究也发现降雨增加可改变氮添加对土壤微生物群落的影响，当水分充足时，氮添加对土壤

微生物存在正面效应。 杨山等［３１］采用 ＰＣＲ⁃ＤＧＧＥ 的方法对北方草地的研究也表明氮添加和增雨明显改变

了土壤细菌群落结构。 王宁等［３２］在森林生态系统中的研究也表明降水变化使土壤微生物群落结构和组成发

生了改变。 在多个气候变化因子共同作用条件下，土壤微生物群落的种群消长、群落演替特征表现出与单个

因子作用时不同的复杂变化，因此在以后的研究中，探讨多个气候变化因素对生态系统的互作效应更为重要。
ＬＥｆＳｅ 分析以不同细菌门类的相对丰度为数据基础，可以找出不同处理间有显著差异的门类，即可指示

不同处理间显著差异的变化指示种。 在 ＬＤＡ 得分 ４．５ 的极显著差异水平下，疣微菌门和酸杆菌门相对丰度

变化显著。 这说明在不同的氮素和水分添加水平下，疣微菌门和酸杆菌门可作为土壤细菌群落结构变化的指

示种。 Ｋｅｉｂｌｉｎｇｅｒ 等［３３］研究也指出疣微菌门对氮添加的响应敏感，其相对丰度与土壤氮含量存在负相关关

系［２０，３４］。 也有研究表明酸杆菌门相对丰度与土壤 Ｎ 含量和 ｐＨ 呈典型负相关［２２，３５⁃３６］。 而变形菌门属需营养

类群，其相对丰度在高氮水平下通常增加［３７⁃３８］。 此外，放线菌门相对丰度在氮素和水分同时添加条件下无明

显变化，有研究显示放线菌门相对丰度的变化与土壤碳氮含量并无特定的线性关系［３９］。 但在本研究中，常规

降雨条件下放线菌门相对丰度与氮添加水平显著相关，这可能主要与其自身在不同水分条件下的形态特征有

关。 这说明放线菌门对氮素添加的响应依不同的水分状况存在差异。

４　 结论

氮素和水分添加改变了土壤细菌群落结构，且氮素和水分存在明显的互作效应。 水分添加可改变氮添加

对土壤细菌群落结构的影响。 疣微菌门和酸杆菌门可作为土壤细菌群落结构变化的指示种。 这说明随着未

来氮沉降和降水变化加剧，将对土壤细菌群落结构产生重要的影响。 氮沉降和降水变化是一个长期渐进的过

程，仍存在诸多不确定性，其对草地生态系统各组分影响的累积效应仍需进行长期监测研究。
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