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模拟降雨对黄土高原典型草原土壤化学计量及微生物
多样性的影响

王誉陶１，李建平１，２，∗，井　 乐１，张　 翼１，张　 娟１

１ 宁夏大学农学院， 银川　 ７５００２１

２ 西北退化生态系统恢复与重建国家重点实验室培育基地， 银川　 ７５００２１

摘要：以宁夏固原云雾山自然保护区封育 １９ 年天然草地为研究对象，利用遮雨棚和滴灌技术对研究区的降水量进行人为调控，
系统分析了草原土壤生态化学计量及其微生物多样性在 ５０％ 、１００％ 和 １５０％ 不同降雨处理下的响应。 结果表明：经过一年的

水分控制处理（１）不同降雨梯度对土壤有机碳（ＳＯＣ）、全氮（ＴＮ）、全磷（ＴＰ）、碳氮比（Ｃ ／ Ｎ）、碳磷比（Ｃ ／ Ｐ）、氮磷比（Ｎ ／ Ｐ）无显

著性影响，但 １００％ 降水处理下 ＳＯＣ、ＴＮ、ＴＰ、Ｎ ／ Ｐ 均高于 ５０％ 和 １５０％降水处理。 （２）在 ３ 种不同降水梯度处理下，各处理不

同土层深度 ＳＯＣ、ＴＮ、ＴＰ、Ｃ ／ Ｎ、Ｃ ／ Ｐ、Ｎ ／ Ｐ 有显著性差异（Ｐ＜０．０５），且随土层深度加深，土壤化学计量及其比值逐渐降低。 （３）
降雨对土壤微生物多样性影响不大，但増雨和减雨均能增加真菌多样性，引起细菌菌群结构发生相应的变化，且真菌优势种相

对丰度随降雨增加呈下降趋势。 （４）土壤 ＳＯＣ、ＴＰ、Ｃ ／ Ｎ 与微生物多样性无显著相关，Ｃ ／ Ｐ、Ｎ ／ Ｐ 与细菌多样性呈显著负相关关

系（Ｐ ＜０．０５），与真菌多样性呈极显著正相关关系（Ｐ＜０．０１）。 短期（一年）降雨变化对土壤养分及微生物多样性影响较弱，但微

生物多样性与土壤养分二者之间关系密切，研究结果为探讨长期降雨处理对草地生态系统影响提供参考。
关键词：降雨控制；土壤生态化学计量；微生物多样性；天然草地
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随着全球气候变暖，全球降水分布格局也相应发生了一系列变化［１⁃２］，在干旱半干旱地区，水分是影响草

地生态系统中植被生长的主要限制因素［３］，降水格局变迁导致植物及微生物生境发生变化，进而导致土壤微

生物多样性及土壤化学元素发生相应改变［４⁃５］。 黄土高原半干旱区作为全球气候变化的敏感区，研究该区土

壤及微生物特征对降雨变化的响应机制，对于该区植被应对气候变化具有重要的科学意义。
碳、氮、磷是生物有机体所必须的营养元素［６］，同时也是草地生态系统的关键限制元素，且元素之间的相

互平衡及作用机制，对于揭示生态系统稳态转化机制具有重要的理论和实践意义［７⁃８］。 气候变化对土壤营养

元素的影响已有大量报道，如模拟增温、增雨提高内蒙古锡林浩特旱区草原土壤酶活性［９］、二氧化碳浓度升

高对大豆根际微生物群落结构的影响［１０］，草地生态化学计量特征对于降雨变化的响应极为敏感［１１］，休眠期

增温对黄土高原天然草地植被生产力提升明显［１２］。 也有研究表明海拔梯度［１３⁃１４］、火烧干扰［１５］、放牧措施［１６］

等对土壤生态化学计量特征影响显著。
微生物是养分元素循环的“转换器” ［１７］、环境污染的“净化器” ［１８］、陆地生态系统稳定的“调节器” ［１９］，时

刻影响着人类的生存、生活与发展。 土壤微生物多样性与土壤养分储存之间存在密切关系，是天然草地中最

活跃的组分［２０］，也是评价土壤养分含量变化的有效指标之一［２１⁃２２］。 土壤微生物多样性对于气候变化反馈明

显，研究表明，在气候变化大背景下，青藏高原大多数地区在未来几十年土壤微生物多样性将呈增加趋势，气
候变化对地下微生物的影响不仅在当代而且在未来［２３］，大气氮沉降增加贝加尔针茅草原和中亚热带杉木人

工林土壤微生物多样性［２４⁃２５］，增温、增雨及交互作用影响土壤微生物多样性与土壤温湿度之间的关系，并未

表现出特异性规律［２６］；相反，二氧化碳浓度和温度升高，土壤细菌和真菌丰度没有显著变化［２７］，增温和降水

变化对青藏高原高寒草甸土壤 ｎｉｒＫ（可溶性含铜酶）、ｎｉｒＳ（细胞色素酶）、ｎｏｓＺ（氧化亚氮还原酶） 反硝化菌群

落多样性没有明显的影响，不同采样时间对多样性也没有明显影响［２８］。
总结已有研究看来，气候变化对土壤化学计量及土壤微生物研究及二者之间的相关性研究报道较少。 因

此，本试验以黄土高原宁夏云雾山自然保护区天然草地为研究对象，采用人工遮雨 ／补雨装置，实现不同降雨

梯度，深入研究降雨变化对不同深度土壤微生物、土壤化学计量及二者之间的关系，研究工作可为气候变化背

景下草地生态系统可持续发展提供一定的科学依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

试验区地处黄土高原腹地的宁夏固原云雾山自然保护区（１０６°２１′—１０６°２７′ Ｅ，３６°１０′—３６°１７′ Ｎ），海拔 １７００—
２１４８ ｍ，属于温带半干旱气候区，年平均气温 ７ ℃，年均降水量为 ４２５ ｍｍ（１９８０—２０１４ 年平均值），且多集中在夏季，
年蒸发量 １３００—１６４０ ｍｍ，年日照时数可达 ２５００ ｈ，≥０ ℃积温 ２３７０—２８８２ ℃，无霜期 １１２—１４０ ｄ，土壤为山地灰褐

土和黑垆土，植被类型为典型草原，长芒草（Ｓｔｉｐａ ｂｕｎｇｅａｎａ ）、铁杆蒿（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｇｍｅｌｉｎｉｉ）、冰草（Ａｇｒｏｐｙｒｏｎ ｍｉｃｈｎｏｉ）、
大针茅（Ｓ． ｇｒａｎｄｉｓ）、冷蒿（Ａ． ｆｒｉｇｉｄａ）、星毛委菜（Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ａｃａｕｌｉｓ）等是主要的优势植物［２９⁃３０］。
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１．２　 试验设计与方法

１．２．１　 试验设计

本研究以黄土高原宁夏固原云雾山封育 １９ 年天然草地为研究对象（１０６°２２′５３．１″ Ｅ，３６°１５′０７．３″ Ｎ，海拔

２０７７ ｍ，半阳坡，坡度 ７—１０°），采用单因素完全随机试验，水分梯度分别为正常降雨的 １５０％、５０％、１００％，分
别记为 Ａ、Ｂ、Ｃ（对照区），每个降雨梯度设置 ３ 个 ６ ｍ × ６ ｍ 水分控制重复，为防止水分扩散，在每个水分控制

小区四周利用 １．２ ｍ 宽塑料板进行水分隔离，塑料板的地下埋藏深度为 １．１ ｍ，地上漏出 １０ ｃｍ 阻止地表径

流。 小区上采用钢架结构与 Ｖ 形透明塑料板对 ５０％雨水进行收集形成减雨区 Ｂ，采用滴管将收集雨水滴灌至

Ａ 形成 １５０％增雨区（灌管设置高于植被平均高度，形成冠层降水），正常降雨为 Ｃ。 土层采样深度分别为 ０—
１０ ｃｍ，１０—２０ ｃｍ，２０—３０ ｃｍ，分别记为 Ｘ、Ｙ、Ｚ。 重复样品分别对应为 Ｄ、Ｅ、Ｆ。 水分控制试验示意图见图 １，
水分控制试验时间为 ２０１７ 年 ５ 月—２０１８ 年 ５ 月，期间正常降雨量为 ５１２ ｍｍ。

图 １　 水分控制装置

Ｆｉｇ．１　 Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｒｏｌ ｄｅｖｉｃｅ

１．２．２　 样品采集

２０１８ 年 ５ 月，在 Ａ、Ｂ、Ｃ 区各随机选择 ３ 个重复，用直径 ６ ｃｍ 原状土—土钻取样，以 １０ ｃｍ 为取样间隔，
取 ０—３０ ｃｍ 土层土样（０—１０ ｃｍ，１０—２０ ｃｍ，２０—３０ ｃｍ），每个重复随机取土样 ３ 次，将每个重复样点内 ３ 个

取样点同一土层土壤混和组成 １ 个土壤样品，去除残留的枯落物及混杂物后装入无菌密封袋，立即带回实验

室放入 ４℃冰箱供土壤理化性质和微生物多样性分析，共计采集土壤样品 ２７ 个。 为了便于微生物多样性的

分析，对样品进行编号（表 １），如 Ａ⁃Ｄ⁃Ｘ 代表 １５０％降雨梯度下第 １ 个重复 ０—１０ ｃｍ 土层深度样品。

表 １　 样品编号对应表

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓａｍｐｌｅ ｎｕｍｂｅｒ Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ｔａｂｌｅ

样品 Ｓａｍｐｌｅ Ｍ０１ Ｍ０２ Ｍ０３ Ｍ０４ Ｍ０５ Ｍ０６ Ｍ０７ Ｍ０８ Ｍ０９

代码 Ｃｏｄｅ Ａ⁃Ｄ⁃Ｘ Ａ⁃Ｄ⁃Ｙ Ａ⁃Ｄ⁃Ｚ Ａ⁃Ｅ⁃Ｘ Ａ⁃Ｅ⁃Ｙ Ａ⁃Ｅ⁃Ｚ Ａ⁃Ｆ⁃Ｘ Ａ⁃Ｆ⁃Ｙ Ａ⁃Ｆ⁃Ｚ

样品 Ｓａｍｐｌｅ Ｍ１０ Ｍ１１ Ｍ１２ Ｍ１３ Ｍ１４ Ｍ１５ Ｍ１６ Ｍ１７ Ｍ１８

代码 Ｃｏｄｅ Ｂ⁃Ｄ⁃Ｘ Ｂ⁃Ｄ⁃Ｙ Ｂ⁃Ｄ⁃Ｚ Ｂ⁃Ｅ⁃Ｘ Ｂ⁃Ｅ⁃Ｙ Ｂ⁃Ｅ⁃Ｚ Ｂ⁃Ｆ⁃Ｘ Ｂ⁃Ｆ⁃Ｙ Ｂ⁃Ｆ⁃Ｚ

样品 Ｓａｍｐｌｅ Ｍ１９ Ｍ２０ Ｍ２１ Ｍ２２ Ｍ２３ Ｍ２４ Ｍ２５ Ｍ２６ Ｍ２７

代码 Ｃｏｄｅ Ｃ⁃Ｄ⁃Ｘ Ｃ⁃Ｄ⁃Ｙ Ｃ⁃Ｄ⁃Ｚ Ｃ⁃Ｅ⁃Ｘ Ｃ⁃Ｅ⁃Ｙ Ｃ⁃Ｅ⁃Ｚ Ｃ⁃Ｆ⁃Ｘ Ｃ⁃Ｆ⁃Ｙ Ｃ⁃Ｆ⁃Ｚ

　 　 ＴＡ：水分梯度分别为正常降雨的 １５０％ Ａ；ＴＢ：水分梯度分别为正常降雨的 ５０％ Ｂ；ＴＣ：水分梯度分别为正常降雨的 １００％ Ｃ；Ｄ：每个水分处

理下第 １ 个重复样品 Ｄ；Ｅ：每个水分处理下第 ２ 个重复样品 Ｅ；Ｆ：每个水分处理下第 ３ 个重复样品 Ｆ；Ｘ：０—１０ ｃｍ 土层深度土壤 Ｘ；Ｙ：１０—

２０ ｃｍ土层深度土壤 Ｙ；Ｚ：２０—３０ ｃｍ 土层深度土壤 Ｚ

１．３　 样品分析方法

土壤 ＳＯＣ 采用重铬酸钾容量法⁃外加热法测定，土壤 ＴＮ 采用半微量凯氏蒸馏法测定［３１⁃３２］，土壤 ＴＰ 采用
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高氯酸⁃浓硫酸（ＨＣＬＯ４⁃Ｈ２ ＳＯ４）消煮后流动注射仪测定（型号 Ｓｋａｌａｒ⁃ＳＡＮ＋＋）；土壤微生物多样性是基于

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 测序平台，利用双末端测序（Ｐａｉｒｅｄ⁃Ｅｎｄ）的方法，构建小片段文库进行测序，通过对 Ｒｅａｄｓ 拼接

过滤，ＯＴＵｓ（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ）聚类，并进行物种注释及丰度分析，揭示样品的物种构成，进一步进

行 α 多样性分析（Ａｌｐｈａ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ）、β 多样性分析（Ｂｅｔａ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ）和显著物种差异分析等等，挖掘样品之间的

差异。 细菌主要是基于 １６Ｓ 区，真菌主要基于 １８Ｓ 区或 ＩＴＳ 区（内转录间区）（北京百迈克云科技有限公司）。
１．４　 数据分析

采用 Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 软件进行数据记录及整理，Ｏｒｉｇｉｎ ８．０ 进行图表绘制，采用 ＳＰＳＳ 软件对不同水分管理和

不同土层深度数据进行单因素 Ａｎｏｖａ 统计分析，并在不同处理下对土壤碳氮磷含量、化学计量比和微生物多

样性进行 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析，使用 Ｍｏｔｈｕｒ （ｖｅｒｓｉｏｎ ｖ．１．３０） 软件，对样品丰富度估计指数 Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ 指数和

样品多样性指数 Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数进行评估。

２　 结果与分析

２．１　 土壤碳氮磷含量变化

在 ０—２０ ｃｍ 土层中，不同水分梯度下，土壤 ＳＯＣ、ＴＮ、ＴＰ 均无显著性差异；在 ２０—３０ ｃｍ，１００％和 １５０％
降雨处理土壤 ＴＮ 显著高于 ５０％ 降雨处理，ＳＯＣ 和 ＴＰ 无显著变化，表明増雨或减雨对草地各层土壤碳氮磷

含量影响较小（图 ２）。
同一降雨梯度下不同土层深度间土壤的碳、氮、磷含量进行差异性分析表明，在 ３ 个降雨梯度中，０—１０

ｃｍ 土壤 ＳＯＣ 含量显著高于 １０—２０ ｃｍ、２０—３０ ｃｍ（Ｐ ＜０．０５），在 １００％降水处理下，１０—２０ ｃｍ 土壤 ＳＯＣ 含量

显著高于 ２０—３０ ｃｍ（Ｐ ＜０．０５），而在 ５０％和 １５０％水分处理下，１０—２０ ｃｍ 土层与 ２０—３０ ｃｍ 土层 ＳＯＣ 含量差

异不显著。 各水分处理下 ０—１０ ｃｍ、１０—２０ ｃｍ、２０—３０ ｃｍ 土壤 ＳＯＣ 含量平均值分别为 ７．９３５、６．７３５、６．４６９
ｇ ／ ｋｇ，表现为随着土层的加深逐渐递减，即表层土壤的 ＳＯＣ 含量最高（图 ２）。

在 ３ 个降雨梯度中，０—１０ ｃｍ 土壤 ＴＮ 含量显著高于 １０—２０ ｃｍ、２０—３０ ｃｍ（Ｐ ＜０．０５），５０％降雨处理下，
１０—２０ ｃｍ 土壤 ＴＮ 含量显著高于 ２０—３０ ｃｍ（Ｐ ＜０．０５），１００％和 １５０％ 降雨梯度下，１０—２０ ｃｍ 和 ２０—３０ ｃｍ
土壤 ＴＮ 含量无显著差异。 各水分处理下，０—１０ ｃｍ、１０—２０ ｃｍ、２０—３０ ｃｍ 土壤 ＴＮ 含量平均值分别为

２．３１４、２．０６８、２．０１４ ｇ ／ ｋｇ，表现为随着土层的加深逐渐递减，即表层土壤 ＴＮ 含量最高（图 ２）。
各降雨处理及其土层深度间，土壤 ＴＰ 含量无差异，３ 个降雨梯度下土壤 ＴＰ 含量分别为：０．７１２、０．７２３、

０．７１４ ｇ ／ ｋｇ（图 ２）。
２．２　 土壤碳氮磷化学计量比变化

在三种降雨梯度下各土层，土壤 Ｃ ／ Ｎ、Ｃ ／ Ｐ、Ｎ ／ Ｐ 均无显著差异，除了 ２０—３０ ｃｍ 土层，Ｎ ／ Ｐ 值在 １００％降

雨样地显著高于 ５０％降雨样地（Ｐ ＜０．０５）。 各水分处理样地 Ｃ ／ Ｎ 平均值变化范围为 ３．２７—３．３５，Ｃ ／ Ｐ 平均值

变化范围为 ９．７７—９．９０，Ｎ ／ Ｐ 平均值变化范围为 ２．９６—３．００。 ０—３０ ｃｍ 土层 Ｃ ／ Ｎ、Ｃ ／ Ｐ、Ｎ ／ Ｐ 平均值呈现降雨

梯度 １００％ ＞ ５０％ ＞ １５０％的变化趋势（图 ３）。
同一降水处理不同土层深度下土壤 Ｃ ／ Ｎ 变化规律分析显示，在 ５０％和 １００％降水处理下，０—１０ｃｍ 土层

深度的 Ｃ ／ Ｎ 显著高于 １０—２０ ｃｍ 和 ２０—３０ ｃｍ（Ｐ ＜０．０５），１５０％降水处理则无明显差异，在 ５０％、１００％、１５０％
降水处理下，土壤各层 Ｃ ／ Ｎ 平均值均呈现 ０—１０ ｃｍ ＞ １０—２０ ｃｍ ＞２０—３０ ｃｍ 的变化趋势（图 ３）。

同一降水处理下不同土层深度土壤 Ｃ ／ Ｐ 变化，在 ３ 个降水处理下，０—１０ ｃｍ 土层深度的 Ｃ ／ Ｐ 显著高于

１０—２０ ｃｍ 和 ２０—３０ ｃｍ（Ｐ ＜０．０５），１０—２０ ｃｍ 土层略高于 ２０—３０ ｃｍ 土层，但变化不显著，Ｃ ／ Ｐ 平均值范围

在 ５０％、１００％、１５０％降水处理下分别为：８．８０—１１．３１、９．１９—１１．２９、９．１８—１０．８６，且各降水处理下土壤各层 Ｃ ／
Ｐ 平均值也呈现出随土层加深而减小的变化规律（图 ３）。

同一降水处理下不同土层深度土壤 Ｎ ／ Ｐ 变化，５０％水分处理各土层间差异显著，表现为 ０—１０ ｃｍ ＞ １０—
２０ ｃｍ ＞ ２０—３０ ｃｍ（Ｐ ＜０．０５），１００％和 １５０％水分处理下 ０—１０ ｃｍ 土层深度 Ｎ ／ Ｐ 显著高于 １０—２０ ｃｍ、２０—
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图 ２　 不同降雨梯度土壤碳氮磷含量

Ｆｉｇ．２　 Ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ， ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｏｎｔｅｎｔ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

３０ ｃｍ（Ｐ ＜０．０５），１０—２０ ｃｍ 与 ２０—３０ ｃｍ 土层间 Ｎ ／ Ｐ 无明显差异，５０％降水各土层 Ｎ ／ Ｐ 平均值分别为 ３．２３、
２．９９、２．７４，Ｎ ／ Ｐ 随土层加深而减小，表层最高，２０—３０ ｃｍ 最低（图 ３）。
２．３　 不同处理对细菌多样性的影响

２．３．１　 细菌菌群 ＯＴＵｓ 及多样性分析

所有土壤样品经过 １６Ｓ ｒ ＤＮＡ 测序共获得 ３６９１７４３ 条原始序列，优化后共获得 ３２９０３２４ 条有效序列，平
均优化率为 ９０．６６％。 为比较样品间的多样性指数，分析时将样品所含序列数进行标准化，在 ９７％相似度水平

下，各样品所获得的序列覆盖了土壤中 ９９．９４％微生物。 同一土层不同水分处理样品在 ０．０３ 距离下，各 Ａｌｐｈａ
多样性指数均无显著差异，说明不同水分处理对土壤中细菌多样性影响不大（表 ２）。

同一水分不同土层深度样品在 ０．０３ 距离下 Ａｌｐｈａ 丰富程度见表 ３，ＯＴＵｓ（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ）个数、ＡＣＥ
指数、Ｃｈａｏ１ 指数大小顺序为Ｙ＞ Ｚ＞ Ｘ，表明１０—２０ ｃｍ 土层深度细菌丰度显著高于其他土层（Ｐ ＜０．０５）；辛普森指数

（Ｓｉｍｐｓｏｎ）大小顺序为 Ｚ＞ Ｙ＞ Ｘ；０—１０ ｃｍ、１０—２０ ｃｍ、２０—３０ ｃｍ 土层深度香农指数（Ｓｈａｎｎｏｎ）依次为 ６．３２５、６．２４６、
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６．１６２，说明表层土壤细菌多样性显著高于其他土层（１０—３０ ｃｍ）（Ｐ ＜０．０１）。

图 ３　 不同处理下土壤化学计量比变化

Ｆｉｇ．３　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｍｅｔｅｒｉｎｇ ｒａｔｉｏ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

表 ２　 不同水分处理下样品在 ０．０３ 距离下的 Ａｌｐｈａ 丰富程度表

Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｌｐｈａ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ０．０３ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｔａｂｌｅ

水分处理
Ｒａｉｎｆａｌｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

操作分类单元
ＯＴＵｓ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

覆盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

１５０％ １５５３ １５６４．３７４ １５７２．４６８ ０．００５ ６．２３２ ０．９９９

５０％ １５５７ １５６７．０５１ １５７０．９７５ ０．００５ ６．２２７ ０．９９９

１００％ １５４７ １５６１．４８６ １５６８．９５４ ０．００５ ６．２７３ ０．９９９

Ｐ ０．６９５ ０．８２７ ０．９０９ ０．５２８ ０．４９８ ０．４１０

２．３．２　 土壤微生物结构差异

基于各处理 ＯＴＵｓ 维恩图（９７％相似性）显示（图 ４），不同水分处理共有的 ＯＴＵｓ 数为 １５８８ 个，不同土层

深度共有的 ＯＴＵｓ 数为 １５８８ 个，两种处理下单独出现的细菌几乎没有，样品间差异不显著。 不同降雨和不同

２２５１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４０ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

土层深度基于 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数的细菌系数曲线如图 ５ 所示，随测序深度不断加深，曲线逐渐趋于平稳达到平台

期，各样品达到饱和状态，说明测序深度能够基本覆盖到样品中的所有物种。

表 ３　 不同深度处理下样品在 ０．０３ 距离下的 Ａｌｐｈａ 丰富程度表

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｌｐｈａ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｔａｂｌｅ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ０．０３ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｅｐｔｈ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

土层深度 ／ ｃｍ
Ｓｏｉｌ ｄｅｐｔｈｓ

操作分类单元
ＯＴＵｓ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

覆盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

０—１０ １５３４ １５４９．５２５ １５５８．８０３ ０．００４ ６．３２５ ０．９９９

１０—２０ １５７２ １５７８．８５７ １５８４．１０６ ０．００５ ６．２４６ １．０００

２０—３０ １５５１ １５６４．５２８ １５６９．４８７ ０．００６ ６．１６２ ０．９９９

Ｐ ０．００３ ０．００１ ０．００２ ０．０００ ０．０００ ０．１９９

　 　 ＯＴＵｓ：操作分类单元 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ

图 ４　 细菌菌群基因 ＯＴＵｓ分布

Ｆｉｇ．４　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｌｏｒａ ｇｅｎｅ ｏｕｔｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

图 ５　 细菌菌群基因 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

Ｆｉｇ．５　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ Ｆｌｏｒａ Ｇｅｎｅ Ｓｈａｎｎｏｎ Ｉｎｄｅｘ

样品对应处理及其编码见表 １

２．３．３　 土壤细菌 Ｂｅｔａ 多样性分析

不同处理下土壤细菌 ＰＣｏＡ 分析中（图 ６），两个主成分分别解释变量方差的 ７６．０１％（第 １ 主成分）和

３２５１　 ５ 期 　 　 　 王誉陶　 等：模拟降雨对黄土高原典型草原土壤化学计量及微生物多样性的影响 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

１１．５１％（第 ２ 主成分），累计贡献率达到 ８７．５２％。 在不同水分管理下，土壤各样品图上距离近、样品间分布密

集且无明显分界，样品间差异不明显，说明土壤细菌对水分处理的响应较小；而在不同土层深度，０—１０ ｃｍ 与

１０—２０ ｃｍ、２０—３０ ｃｍ 土层深度之间被坐标轴明显分开，０—１０ ｃｍ 位于第一主成分的正端，１０—２０ ｃｍ 、２０—
３０ ｃｍ 位于第一主成分的负端，反映了表层土壤与 １０—３０ ｃｍ 深度土壤细菌群落的差异状况，且 １０—２０ ｃｍ 和

２０—３０ ｃｍ 土层深度之间也被明显界线分割（ＰＣ１ 轴数值为－５），说明不同土层深度对土壤细菌群落结构有较

大差异，且表层土壤与深层土壤间差异较大。

图 ６　 细菌菌群基因 Ｂｅｔａ 多样性

Ｆｉｇ．６　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｌｏｒａ ｇｅｎｅ Ｂｅｔａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

２．３．４　 细菌群落结构在门水平上的组分分析

图 ７ 是细菌群落结构丰度水平前十的物种组分情况，色块长度表示物种所占相对丰度比例，其他物种合

并为 Ｏｔｈｅｒｓ，Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ 代表未得到分类学注释的物种。 通过高通量测序检测到的主要门有：放线菌门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）、绿弯

菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、硝化螺旋菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ）、疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、浮霉菌

门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）、匿杆菌门（Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ）。 放线菌门、绿弯菌门、变形菌门、浮霉菌门、酸杆菌门约占所

有微生物总数的 ８０—８９％以上。
降雨梯度对细菌菌群的影响不大，各菌群基本表现为同步变化趋势；在 ０—１０ ｃｍ、１０—２０ ｃｍ、２０—３０ ｃｍ

土层深度下，Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 丰度平均值依次为 ２４．８０％、３０．４７％、３１．１０％，Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ 丰度平均值依次

７．６７％、１０．９２％、１１．６７％，Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ 丰度平均值依次 ６．７１％、７．２３％、８．０８％，Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ、
Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ 丰度随土层深度加深显著增加（Ｐ＜０．０５）；随土层加深 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ 丰度平均值依次为 ３２．８５％、
２７．４５％、 ２５．４２％，Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 丰度平均值分别为 １８．９４％、１４．９３％、１４．５６％，Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ 丰度平均值依次

为 ２．８４％、２． ３３％、２． ２３％，丰度随土层加深则表现出逐渐递减的变化趋势 （ Ｐ ＜ ０． ０５）。 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、
Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 三种细菌在样品群落结构中占有重要组分，约占总数的 ７５．２６％，且在不同土层深

度下，菌群优势种发生了一定的变化。
２．４　 不同处理对真菌多样性的影响

２．４．１　 真菌菌群 ＯＴＵｓ 及多样性分析

真菌经过 １８Ｓ ｒ ＤＮＡ 或 ＩＴＳ 区测序共获得 １９５２７４４ 条原始序列，优化后共获得 １８６１６８５ 条有效序列，平均

优化率为 ９５．２６％。 为比较样品间的多样性指数，分析时将样品所含序列数进行标准化，在 ９７％相似度水平

下，各样品所获得的序列覆盖了土壤中 ９９．９３％微生物。 如表 ４ 所示，同一土层不同降雨处理样品在 ０．０３ 距离

下，各 Ａｌｐｈａ 多样性指数同细菌一样，均无显著差异，说明不同水分处理对土壤微生物多样性影响不显著。 但
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图 ７　 不同处理门水平上的细菌菌群结构

Ｆｉｇ．７　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｌｏｒａ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｇａｔｅ ｌｅｖｅｌｓ

Ｏｔｈｅｒｓ：其他物种合并为 Ｏｔｈｅｒｓ； Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ： Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ 门（待鉴定菌）； Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ： 浮霉菌门； Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ： 拟杆菌门；

Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ： 疣微菌门； Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ： 硝化螺旋菌门； Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ： 绿弯菌门； Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ： 芽单胞菌门； Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ： 变形菌

门； Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ： 酸杆菌门； Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ： 放线菌门

ＯＴＵｓ、Ｃｈａｏ１ 指数、ＡＣＥ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数都表现为 Ａ ＞ Ｂ ＞ Ｃ，说明增减雨能够增加土壤中真菌多样性。
表 ５ 为同一降雨下不同土层深度样品在 ０．０３ 距离下 Ａｌｐｈａ 丰富程度表，ＡＣＥ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数大小顺序

为 Ｘ ＞Ｙ ＞ Ｚ，表明 ０—１０ ｃｍ 土层深度真菌多样性与其他土层相比差异显著（Ｐ ＜０．０５）；Ｓｈａｎｎｏｎ 指数大小顺

序与 ＡＣＥ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数具有一致性；Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数大小顺序为 Ｚ ＞ Ｙ ＞ Ｘ；Ｓｈａｎｎｏｎ 指数值越大，Ｓｉｍｐｓｏｎ 指

数值越小，说明样品的物种多样性越高，即表层土壤真菌多样性最高，１０—２０ ｃｍ 次之，２０—３０ ｃｍ 最低。

表 ４　 不同水分处理下样品在 ０．０３ 距离的 Ａｌｐｈａ 丰富程度表

Ｔａｂｌｅ ４　 Ａｌｐｈａ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｔａｂｌｅ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ０．０３ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
水分处理

Ｒａｉｎｆａｌｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
操作分类单元

ＯＴＵｓ
ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

覆盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

１５０％ ６８３ ６５１．２２８ ６５８．４４３ ０．０２４ ５．１３２ ０．９９９
５０％ ６４５ ６４４．７７８ ６４７．８１１ ０．０２２ ４．８４８ ０．９９９
１００％ ５６４ ５８６．７５０ ６０２．０２１ ０．０３６ ４．５５８ ０．９９９
Ｐ ０．９１１ ０．９５５ ０．９３３ ０．９７８ ０．８６２ ０．５４５

表 ５　 不同土层深度处理下样品在 ０．０３ 距离的 Ａｌｐｈａ 丰富程度表

Ｔａｂｌｅ ５　 Ａｌｐｈａ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｔａｂｌｅ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ０．０３ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ ｄｅｐｔｈ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
土层深度 ／ ｃｍ
Ｓｏｉｌ ｄｅｐｔｈｓ

操作分类单元
ＯＴＵｓ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

覆盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

０—１０ ６１６ ６９７．８０６ ７０４．５１６ ０．０１４ ５．１３２ ０．９９９
１０—２０ ６３１ ６６１．８６３ ６６５．９６９ ０．０２０ ４．８４８ ０．９９９
２０—３０ ６４６ ５７８．３１９ ５８４．５１２ ０．０３６ ４．５５８ ０．９９９
Ｐ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．００８ ０．０００ ０．５７４
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２．４．２　 土壤微生物结构差异

基于各处理 ＯＴＵｓ 的维恩图（９７％相似性）显示（图 ８），３ 种水分管理共有的 ＯＴＵｓ 数为 ９１５ 个，占所有

ＯＴＵｓ 的 ３１．０２％，且 Ａ（１５０％）和 Ｂ（５０％）单独出现的 ＯＴＵｓ 的数量相等，Ｃ（１００％）单独出现的 ＯＴＵｓ 数量为

２９，明显多于増雨和减雨处理样地；３ 个不同土层深度下共有 ＯＴＵｓ 数为 ９１４ 个，占所有 ＯＴＵｓ 数的 ３０．６７％，Ｘ、
Ｙ、Ｚ 单独出现的 ＯＴＵｓ 数量分别为 ９ 个、２ 个、５ 个。

不同水分和不同土层深度处理下基于 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数的真菌系数曲线（图 ９）可以看出，随测序深度不断加

深，曲线逐渐趋于平稳达到平台期，各样品达到饱和状态，说明测序深度能够基本覆盖到样品中的所有物种。

图 ８　 真菌菌群基因 ＯＵＴｓ分布

Ｆｉｇ．８　 Ｇｅｎｅ ｏｕｔｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｆｌｏｒａ

图 ９　 真菌菌群基因 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

Ｆｉｇ．９　 Ｆｕｎｇａｌ Ｆｌｏｒａ Ｇｅｎｅ Ｓｈａｎｎｏｎ Ｉｎｄｅｘ

２．４．３　 土壤真菌 Ｂｅｔａ 多样性分析

对土壤真菌进行 ＰＣｏＡ 分析可看出（图 １０），与土壤真菌群落有关的第 １ 主成分解释变量方差的 ３７．２５％，
第 ２ 主成分解释变量方差的 ８．７５％。 不同水分处理下，各样品混杂图中，没有明确的界线分开，说明了水分处

理对真菌多样性影响小；但在不同土层深度间有显著界线分割，对第 １ 主成分起主要作用的 ０—１０ ｃｍ 土壤位

于 ＰＣ１ 轴的正端，其数值大于 ２０，１０—２０ ｃｍ 、２０—３０ ｃｍ 处于 ＰＣ１ 轴的负端，反映了 ０—１０ ｃｍ 土壤与 １０—
３０ ｃｍ深度土壤真菌群落有显著差异，且 １０—２０ ｃｍ 和 ２０—３０ ｃｍ 土层深度之间也被显著分割开，表明不同土
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层深度下土壤真菌的群落结构存在显著差异。

图 １０　 真菌菌群基因 Ｂｅｔａ 多样性

Ｆｉｇ．１０　 Ｆｕｎｇａｌ ｆｌｏｒａ ｇｅｎｅ ｂｅｔａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

２．４．４　 真菌群落结构在门水平的结构分析

真菌群落结构在门水平的相对丰度比例分析见图 １１，图中只显示了丰度水平较高的物种，Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ 代

表未得到分类学注释的物种。 通过高通量测序检测到的主要门有：子囊菌门 （ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、担子菌门

（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、被孢霉菌（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）、球囊菌门（Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ）、梳霉亚门（Ｋｉｃｋｘｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）、壶菌

门（Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、毛霉亚门（Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ）、丝足虫类（Ｃｅｒｃｏｚｏａ）。 子囊菌门、担子菌门是土壤中占主导地

位的真菌，约占到了所有真菌总数的 ８０％—９３％以上［３３］。
在门水平下，同一水分管理对真菌菌群结构无显著影响（Ｐ ＜０．０５），Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 在 １５０％、５０％、１００％水分

下丰度平均值分别为 ４８．６７％、４８．２５％、４７．３５％，占所有真菌群落的 ４８．０９％，丰度最高，其次为 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ，
占 １４．２５％。

在 ０—１０ ｃｍ、１０—２０ ｃｍ、２０—３０ ｃｍ 土层深度下，Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 为主要优势种，其丰度平均值依次为

４３．７９％、４８．８０％、５１．６８％，即随土层加深丰度增高，Ｋｉｃｋｘｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 和 Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 变化规律与之相同；
Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 丰度平均值依次为 １４． ５０％、 １２． ２５％、 １６． ０１％， 表现为 ２０—３０ ｃｍ 深层土壤丰度最高；
Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ、Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ 的丰度比例 Ｘ ＞Ｚ ＞Ｙ，则表层土壤的丰度达到最高，因此不同的真菌类型在

不同土层深度下表现出不同的变化规律。
２．５　 土壤碳氮磷与土壤微生物的相关性分析

由表 ６ 可以看出，在不同水分处理下土壤 ＴＮ 和 ＳＯＣ 之间存在极显著正相关关系（Ｐ ＜０．０１），土壤 Ｃ ／ Ｎ
和 Ｃ ／ Ｐ 之间、Ｃ ／ Ｐ 和 Ｎ ／ Ｐ 之间存在极显著正相关关系（Ｐ ＜０．０１），Ｃ ／ Ｐ、Ｎ ／ Ｐ 与细菌之间存在显著负相关关系

（Ｐ ＜０．０５），而与真菌之间存在极显著正相关关系（Ｐ ＜０．０１），土壤 ＴＮ、ＳＯＣ、ＴＰ 含量与细菌、真菌之间无相

关性。
在不同土层深度（表 ７），土壤 ＴＮ、ＳＯＣ、ＴＰ 三者之间无相关性，全氮与 Ｃ ／ Ｐ、Ｎ ／ Ｐ 之间极显著正相关（Ｐ ＜

０．０１），ＳＯＣ 与 Ｃ ／ Ｎ 之间存在极显著正相关（Ｐ ＜０．０１），ＴＰ 与 Ｎ ／ Ｐ 为显著负相关（Ｐ ＜０．０５），Ｃ ／ Ｎ 与 Ｃ ／ Ｐ 之

间、Ｃ ／ Ｐ 与 Ｎ ／ Ｐ 之间存在极显著正相关（Ｐ ＜０．０１），ＳＯＣ、ＴＰ、Ｃ ／ Ｎ 与细菌、真菌之间无相关性，ＴＮ、Ｃ ／ Ｐ、Ｎ ／ Ｐ
与细菌为显著负相关（Ｐ ＜０．０５），与真菌之间存在极显著正相关关系（Ｐ ＜０．０１）。
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图 １１　 不同处理门水平上的真菌菌群结构

Ｆｉｇ．１１　 Ｆｕｎｇａｌ ｆｌｏｒａ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｇａｔｅ ｌｅｖｅｌｓ

Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ：未得到分类学注释的物种；Ｃｅｒｃｏｚｏａ：丝足虫类；Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ：毛霉亚门； Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ：壶菌门；Ｋｉｃｋｘｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ：梳霉亚门；

Ｕｎａｓｓｉｇｎｅｄ：未定义的菌群；Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ：球囊菌门；Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ：被孢霉菌；Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ：担子菌门；Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ：子囊菌门

表 ６　 不同水分处理土壤碳氮磷与土壤微生物的相关性分析

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ， ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｏｉｓｔｕｒｅ

指标
Ｉｎｄｉｃｅｓ

全氮
ＴＮ

有机碳
ＳＯＣ

全磷
ＴＰ

碳氮比
Ｃ ／ Ｎ

碳磷比
Ｃ ／ Ｐ

氮磷比
Ｎ ／ Ｐ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ

真菌
Ｆｕｎｇｕｓ

全氮 ＴＮ １ ０．８９６∗∗ －０．００２ ０．０８７ ０．０４８ ０．００９ －０．０５４ －０．１２２

有机碳 ＳＯＣ １ －０．０２７ ０．０６５ ０．０７３ ０．０５８ －０．０５２ －０．１２４

全磷 ＴＰ １ －０．０５９ ０．０９５ ０．１６ －０．２４８ －０．０４６

碳氮比 Ｃ ／ Ｎ １ ０．７０３∗∗ ０．３４２ －０．２４８ ０．２９５

碳磷比 Ｃ ／ Ｐ １ ０．９０８∗∗ －０．４５９∗ ０．５６５∗∗

氮磷比 Ｃ ／ Ｐ １ －０．４５２∗ ０．５７７∗∗

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ １ ０．１１５

真菌 Ｆｕｎｇｕｓ １

３　 讨论

３．１　 不同降水处理对土壤 ＳＯＣ、ＴＮ、ＴＰ 含量及其化学计量比的影响

本试验结果表明：同一土层土壤在 ５０％、１００％、１５０％降雨处理下，土壤 ＳＯＣ、ＴＮ、ＴＰ、Ｃ ／ Ｎ、Ｃ ／ Ｐ、Ｎ ／ Ｐ 均无

显著变化，但在正常降水处理下，其平均值均高于増雨和减雨处理。 姚庭玉等人在对南亚热带季风气候区常

绿阔叶林土壤的研究结果也得出相似的显著分析［３４］，可能原因是短期（１ 年）降水差异对土壤化学计量的影

响相对较为微弱，试验区蒸发量远高于降雨，降雨梯度对植被及土壤养分影响未达到显著差异。 相反，刘海威

研究表明［１１］，土壤碳随着降水量增加呈波动变化趋势，降水量持续两年增加 ８０％，对草本叶片碳、钾和根系
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碳、氮影响达到显著性水平，对土壤碳有极显著性影响，短期减少降水对土壤化学养分的积累更为有利［３４］。

表 ７　 不同土层深度处理下土壤碳氮磷与土壤微生物的相关性分析

Ｔａｂｌｅ ７　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ， ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ ｄｅｐｔｈ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

指标
Ｉｎｄｉｃｅｓ

全氮
ＴＮ

有机碳
ＳＯＣ

全磷
ＴＰ

碳氮比
Ｃ ／ Ｎ

碳磷比
Ｃ ／ Ｐ

氮磷比
Ｎ ／ Ｐ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ

真菌
Ｆｕｎｇｕｓ

全氮 ＴＮ １ ０．１５３ －０．００２ ０．３６５ ０．８３４∗∗ ０．８８１∗∗ －０．４６２∗ ０．６６０∗∗

有机碳 ＳＯＣ １ ０．１１７ ０．５６３∗∗ ０．３１１ ０．０８９ ０．１３５ ０．１９５

全磷 ＴＰ １ －０．０４７ －０．３７ －０．４７３∗ ０．０９７ －０．００５

碳氮比 Ｃ ／ Ｎ １ ０．７０３∗∗ ０．３４２ －０．２４８ ０．２９５

碳磷比 Ｃ ／ Ｐ １ ０．９０８∗∗ －０．４５９∗ ０．５６５∗∗

氮磷比 Ｃ ／ Ｐ １ －０．４５２∗ ０．５７７∗∗

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ １ ０．１１５

真菌 Ｆｕｎｇｕｓ １

在 ０—３０ ｃｍ 土层深度下土壤 ＳＯＣ、ＴＮ 含量有显著差异， 表层土壤含量高于底层，有“表聚”现象，土壤

ＴＰ 含量垂直差异不显著［３５］，这是由于土壤碳、氮、磷的来源不同所造成的，碳、氮主要是来源于地表植物的枯

枝落叶、动物和微生物残体在分解和转化过程中逐渐聚集而后向下迁移积累，因此表层含量高于深层，磷主要

是在成土母质漫长的风化沉积过程中形成的，变化缓慢且差异较小［３６⁃３８］。 在化学计量比方面，不同土层深度

土壤 Ｃ ／ Ｎ、Ｃ ／ Ｐ、Ｎ ／ Ｐ 差异显著，且均在表层土壤中含量最高，钟春柳等人也得出了相似的结论［３９］。 Ｃ ／ Ｎ 是反

映土壤有机质分解速度的指标之一，其比值与土壤有机质的分解速度成反比，土壤 Ｃ ／ Ｐ 能够反映出土壤中磷

的有效性，土壤 Ｎ ／ Ｐ 可以衡量土壤养分在植物生长过程中的供应情况［４０］，随着土层深度的加深，土壤 ＳＯＣ、
ＴＮ 含量减少，ＴＰ 含量变化微弱，因此 Ｃ ／ Ｐ、Ｎ ／ Ｐ 也具有相同的变化趋势，且 Ｎ ／ Ｐ 与 ＴＰ 有显著负相关关系、而
与 ＴＮ 有极显著正相关关系，ＳＯＣ 与 Ｃ ／ Ｎ 具有极显著正相关关系，因此其变化符合生态化学计量特征。
３．２　 不同降水处理对土壤微生物多样性的影响

本研究中细菌 ＯＴＵｓ 显著高于真菌 ＯＴＵｓ，这与前人研究结果一致［４１⁃４２］。 此外，不同水分处理对土壤中细

菌多样性的影响不大；但増雨和减雨处理都会增大真菌均匀度指数和丰富度指数，降水变化还使土壤微生物

的菌群结构组分比例发生相应的变化［４３］，优势种所占的比例降低，这与王楠楠等人的结论相一致［４４］。 其原

因可能是真菌对降水处理的响应与细菌相比更为敏感，在不同的降水处理下，土壤中的微生物能够使菌群结

构发生改变以应对外界环境的变化，且 ０—３０ ｃｍ 土层深度相对较浅，细菌局部生存环境相对稳定，地表腐殖

质层和根际有机物都能够产生大量有机质，适宜多种细菌的繁衍和生存。 在同一降水处理不同土层深度下，
土壤微生物多样性与土层的深度之间呈负相关关系，菌群结构也发生了变化。 在现有的研究结论中，土层深

度与微生物多样性呈负相关［４５］和先降低后升高等［４６］ 关系，其原因可能是试验区地处干旱半干旱地区，表层

土壤中植被覆盖度较高，有机质含量、土壤水分等相对于深层土壤较高，微生物活性高，物种多样性也最高。
３．３　 化学计量与微生物多样性的相关性分析

土壤微生物是陆地生态系统中土壤有机质分解、转化的主要组分，土壤微生物为了满足自身生存、发育、
繁衍增殖而从土壤中获取化学能量和营养物质［４７］，而研究表明土壤碳氮磷及其化学计量比能够很好地反映

能量和养分的含量［４８］。 本试验土壤 ＳＯＣ、ＴＰ、Ｃ ／ Ｎ 与微生物多样性无关，Ｃ ／ Ｐ、Ｎ ／ Ｐ 与细菌多样性呈显著负相

关关系，与真菌多样性呈极显著正相关关系，这一结论与黄菊莹等人［４９］ 研究结果相似。 在降水处理下，増雨

和减雨均未使土壤碳、氮、磷发生显著的变化，可能是短期控雨条件下研究区草地生态系统相对稳定，土壤碳、
氮、磷化学计量也处于相对稳定状态，且气候条件、地形地貌条件等是土壤养分来源以及含量高低的决定性因

素，微生物仅起到推动作用［５０］，这也可能是土壤碳、氮、磷与微生物多样性之间无显著相关性的原因之一。 土

壤 Ｃ ／ Ｐ、Ｎ ／ Ｐ 作为反映土壤质量和养分的重要指标，能够很好的指示土壤对微生物新陈代谢和发育繁衍所需

要养分的供应情况，这也说明了微生物对土壤养分有较高的依赖性［４９］。

９２５１　 ５ 期 　 　 　 王誉陶　 等：模拟降雨对黄土高原典型草原土壤化学计量及微生物多样性的影响 　
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４　 结论

模拟降雨对黄土高原典型草原土壤生态化学计量及微生物多样性的研究表明：短期（一年）不同降雨处

理下土壤 ＳＯＣ、ＴＮ、ＴＰ 及微生物多样性无显著性变化；同一降水处理，表层土壤养分含量显著高于深层土壤，
且不同土层间微生物多样性差异明显；微生物多样性与土壤养分关系密切，土壤 Ｃ ／ Ｐ、Ｎ ／ Ｐ 均与微生物多样性

呈显著性相关，研究结果为模拟长期降雨处理下草地生态系统土壤养分和微生物变化提供参考。
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