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氮素添加对贝加尔针茅草原土壤团聚体微生物群落的
影响
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摘要：大气氮沉降增加作为全球气候变化的重要因素，其对土壤生态系统影响的研究受到了生态学家的广泛关注。 土壤微生物

是有机物分解和养分循环的主要参与者，在维持土壤的功能多样性和可持续发展方面发挥着重要的作用。 氮沉降的激增会引

起土壤微生物群落结构和功能的改变。 土壤中营养物质在不同团聚体组分中分布的不均匀，为微生物提供了空间异质微生境。

为揭示草原土壤不同粒径团聚体中微生物群落分布及其对氮素添加响应特征。 自 ２０１０ 年起，在内蒙古贝加尔针茅草原典型地

段设置 Ｎ０（０ ｋｇ ｈｍ－２ ａ－１）、Ｎ１５（１５ ｋｇ ｈｍ－２ ａ－１）、Ｎ３０（３０ ｋｇ ｈｍ－２ ａ－１）、Ｎ５０（５０ ｋｇ ｈｍ－２ ａ－１）、Ｎ１００（１００ ｋｇ ｈｍ－２ ａ－１）、Ｎ１５０（１５０ ｋｇ

ｈｍ－２ ａ－１） ６ 个氮素添加处理模拟氮沉降野外控制试验。 采用磷脂脂肪酸（ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ， ＰＬＦＡ）法测定＞２ ｍｍ、０．２５—２

ｍｍ 和＜０．２５ ｍｍ ３ 个粒径土壤团聚体中微生物 ＰＬＦＡ 含量，探讨氮素添加对土壤团聚体微生物群落结构的影响。 结果表明：氮

素添加提高了土壤碳、氮含量，降低了土壤 ｐＨ。 氮素添加显著提高了 ０．２５—２ ｍｍ 土壤团聚体微生物群落磷脂脂肪酸总量、真

菌磷脂脂肪酸含量和真菌 ／细菌 （ Ｆｕｎｇｉ ／ ｂａｃｔｅｒｉａ， Ｆ ／ Ｂ）、革兰氏阳性菌 ／革兰氏阴性菌 （Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ／ ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ

ｂａｃｔｅｒｉａ， Ｇ＋ ／ Ｇ－）的比值（Ｐ＜０．０５），降低了土壤团聚体微生物 Ｍａｒｇａｌｅｆ 丰富度指数（Ｐ＜０．０５）。 相关性分析表明，土壤团聚体微

生物总 ＰＬＦＡｓ、真菌 ＰＬＦＡｓ 含量、Ｇ＋ ／ Ｇ－、Ｆ ／ Ｂ 与土壤有机碳、全氮含量呈显著正相关关系，与 Ｃ ／ Ｎ 值负相关。 综合研究表明，连

续 ８ 年氮素添加显著提高了土壤有机碳和全氮含量、降低了土壤 ｐＨ；提高了 ０．２５—２ ｍｍ 土壤团聚体真菌群落，土壤有机碳、全

氮的固持与真菌群落的增加有关。
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ｗａｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｓｏｉｌ ａｇｇｒｅｇａｔｅｓ； ＰＬＦＡ； ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ； ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ； Ｓｔｉｐａ ｂａｉｃａｌｅｎｓｉｓ ｇｒａｓｓｌａｎｄ

大气氮沉降是全球性环境变化的重要现象之一，其导致的一系列生态问题已受到世界各国的普遍关

注［１］。 我国已成为继美国和北欧之后的世界第三大氮沉降地区，不断加剧的全球氮沉降对森林和草原生态

系统的碳循环和其他生态过程产生了深刻的影响［２］。 我国拥有各类天然草原近 ４×１０８ｈｍ２，约占国土总面积

的 ４０％，是最大的陆地生态系统之一。 其中北方温带天然草原面积 ３．１３×１０８ｈｍ２，占我国草地总面积的 ７８％，
是我国草地生态系统的主体，对区域生态系统维持、农牧业发展有着举足轻重的地位，不仅是畜牧业生产的重

要基地，也是防止土地风蚀沙化、涵养水源的重要生态屏障［３⁃４］。 近年来，氮沉降的不断增加影响了草原生态

系统的土壤养分和植被群落，在工业发达的欧洲和北美，高氮沉降已经严重威胁到草原生态系统的生物多样

性和生态系统功能［５］。 因此研究氮沉降对草原生态系统的影响具有重要的意义。
土壤微生物是土壤生态系统中的重要组成部分，是土壤有机质和土壤养分转化和循环的主要动力，与土

壤有机质的分解、腐殖质的形成密切相关，是草地土壤质量变化的重要指标［６］。 Ｃｈｅｎ 等［７］ 分别对高寒草甸、
温带草甸和温带草原三个典型草地生态系统进行养分添加试验，结果表明，在高寒草甸和温带草甸中氮素添

加使得土壤酸化对真菌和丛枝菌根真菌的丰度产生了负效应，但对温带草原的影响并不显著。 王丽娜等［８］

对退化高寒草地的研究发现不同退化草地对氮素输入的响应存在差异，随着土地退化的加剧，土壤微生物量

碳、氮对氮素添加响应的敏感性降低。 王志瑞等［９］ 对内蒙古草甸草原研究表明氮素添加并未显著影响土壤

微生物生物量，且对土壤呼吸和酶活性也无显著影响。 Ｓｈｉ 等［１０］在温带草原微生物群落对氮素添加的响应研

究中发现氮素添加显著提高了土壤微生物总 ＰＬＦＡｓ 和细菌 ＰＬＦＡｓ，但对真菌 ＰＬＦＡｓ 无显著影响。 在不同的

生态系统中，土壤微生物对氮素添加的响应不同，多数研究表明，氮素添加会降低微生物多样性［１１⁃１２］，也有部

分研究认为施氮会提高微生物多样性［１３］。 有研究表明，氮素添加会改变土壤微生物群落结构，适量的氮素添

加对微生物是有利的，但过高浓度的氮素添加并不利于微生物的生长，土壤 ｐＨ 值是驱动微生物群落改变的

重要因子［１４］。
土壤团聚体是土壤结构的基本单元，是形成良好土壤结构的物质基础，土壤团聚体根据粒径不同可分为

大团聚体（＞０．２５ｍｍ）和微团聚体（＜０．２５ ｍｍ）。 现阶段广泛认为＞０．２５ ｍｍ 的大团聚体可在一定程度上反应
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土壤结构的优劣［１５］。 土壤团聚体是微生物活动的主要场所，它对土壤微生物的动态平衡有着直接的影响。
由于土壤中团聚体的形状、大小、组成以及空间分布的差异，导致土壤团聚体中水分和空气的分布不均，不同

大小的团聚体组分为微生物提供了空间上不均匀的栖息地，对土壤团聚体内微生物与环境间的物质交换与能

量流动有着直接的影响，也进一步影响了微生物群落在团聚体中的分布［１６⁃１７］。 土壤团聚体作为微生物在微

观尺度上的载体，土壤团聚体粒径分布在氮素添加条件下发生改变，从而导致微生物群落在不同粒径团聚体

的重新分配。 朱孟涛等［１８］在研究生物质炭对水稻土壤团聚体微生物的影响中发现不同粒径土壤团聚体中微

生物的群落结构存在显著差异，且施用生物质炭显著改变土壤微生物的群落结构和多样性。 Ｂｒｉａｒ 等［１９］ 研究

表明大团聚体＞１ ｍｍ 土壤大团聚体比＜０．２５ ｍｍ 微团聚体含有更多的微生物量、真菌和革兰氏阳性菌。 土壤

团聚体中的微生物在微环境物质和元素循环中起着重要作用，然而团聚体尺度上微生物群落结构对氮素添加

的响应，以及不同团聚体微生物对氮素添加的响应是否一致，这类研究目前还相对匮乏。
为揭示氮沉降增加对我国北方温带草原生态系统土壤微生物群落的影响，以贝加尔针茅草原为研究对

象，采用模拟氮沉降的方法进行氮素添加处理，研究不同氮素添加处理下贝加尔针茅草原土壤团聚体中微生

物群落结构的变化，以期为氮沉降增加背景下如何保持贝加尔针茅（Ｓｔｉｐａ ｂａｉｃａｌｅｎｓｉｓ）草原土壤质量以及微生

物多样性提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区域概况及试验设计

试验样地位于内蒙古呼伦贝尔市鄂温克旗境内的贝加尔针茅草甸草原（４８°２７′—４８°３５′Ｎ、 １１９°３５′—
１１９°４１′Ｅ），地势平坦，海拔高度约 ７６０ ｍ，属半干旱大陆性季风气候。 年降雨量 ３３０ ｍｍ，年平均气温为－２．４—
２．２℃，年平均无霜期 １００—１２０ ｄ，年均氮沉降量 １４．７ ｋｇ ／ ｈｍ２［２０］。 植被类型为贝加尔针茅草甸草原，贝加尔针

茅为建群种，在群落中占据绝对优势，羊草（Ｌｅｙｍｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）为优势种，变蒿（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｃｏｍｍｕｔａｔａ）、寸草苔

（Ｃａｒｅｘ ｄｕｒｉｕｓｃｕｌａ）、日荫菅（Ｃａｒｅｘ ｐｅｄｉｆｏｒｍｉｓ）、扁蓿豆（Ｐｏｃｏｃｋｉａ ｒｕｔｈｅｎｉｃａ）、祁洲漏芦（Ｒｈａｐｏｎｔｉｃｕ ｕｎｉｆｌｏｒｕｍ）、草
地麻花头（Ｓｅｒｒａｔｕｌａ ｙａｍａｔｓｕｔａｎｎａ）、肾叶唐松草（Ｔｈａｉｃｔｒｕｍ ｐｅｔａｌｏｉｄｅｕｍ）、多茎野豌豆（Ｖｉｃｉａｍｕｌ ｔｉｃａｕｌｉｓ） 等为常

见伴生种，共有植物 ６６ 种，分属 ２１ 科 ４９ 属。 土壤类型为暗栗钙土。
试验氮素添加处理强度和频度参考国际上同类研究的处理方法［２１⁃２３］，以研究不同氮素添加处理对草原

生态系统的影响。 于 ２０１０ 年 ６ 月开始模拟氮沉降试验，采用裂区设计，共 ４ 个重复试验，每个重复试验设 ６
个施氮水平，施氮量依次为： ０、１５、３０、５０、１００、１５０ ｋｇ ｈｍ－２ ａ－１，（不包括大气沉降的氮量），分别用 Ｎ０、Ｎ１５、
Ｎ３０、Ｎ５０、Ｎ１００、Ｎ１５０表示。 试验样地四周用围栏保护，重复间设 ５ ｍ 的隔离带，小区面积 ８ ｍ×８ ｍ，各小区之间

间隔 ２ ｍ。 氮肥选 ＮＨ４ＮＯ３，分两次施肥，每年的 ６ 月和 ７ 月中旬各施入处理的 ５０％，氮肥溶解在 ８ Ｌ 水中后

均匀喷洒于各小区内，对照小区同时喷洒相同量的水［２４］。
１．２　 样品采集

于 ２０１８ 年 ８ 月上旬采集土壤样品，每个小区依“Ｓ”形采集 １０ 个点的原状土样轻微混合，采样深度为的

０—１５ ｃｍ。 土壤取出后剥除土块外围挤压变形的土壤，并去除植物根系及其他土壤入侵物，较大的土块沿着

自然断裂面掰成直径约为 １ ｃｍ 的小块。 采集的土壤样品装入硬质塑料盒内，确保在运输过程中不受挤压，带
回实验室后储存在 ４℃冰箱中，待用。 同时取土测定基本理化性质，结果如表 １ 所示。
１．３　 测定方法

分离土壤团聚体有湿筛法和干筛法两种常用方法，但湿筛法在用水浸泡过程中，容易对土壤微生物群落

造成破坏，而干筛法相对减少了对微生物群落的影响，且据有关研究，在旱地土壤中，干筛法分离出的团聚体

更接近田间实际［２５］。 故本研究采用干筛法分离土壤团聚体，将剔除石砾、植物残根等杂物的新鲜土壤样品在

４℃下风干至含水量为 ８％左右，混合均匀后过 ８ｍｍ 的标准筛备用。 团聚体分级以 ０．２５ ｍｍ 为界，＞０．２５ ｍｍ
的土壤团聚体称为大团聚体，＜０．２５ ｍｍ 的团聚体称为微团聚体，为了更深入的研究氮素添加对不同粒径土壤
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团聚体的影响，以 ２ ｍｍ 和 ０．２５ ｍｍ 标准筛将土壤分为 ３ 个粒径的土壤团聚体［２６］。 每次称取 １００ｇ 在 ４℃风干

的土样放置在套筛的最上层，垂直振动 １０ ｍｉｎ，每分钟振动 ６０ 次，分离出＞２ ｍｍ、０．２５—２ ｍｍ 和＜０．２５ ｍｍ 的

３ 个粒径的土壤团聚体，将各级团聚体分为两部分，一部分风干用于测量土壤理化性质；另一部分土样置于－
７０℃超低温保存，用于微生物磷脂脂肪酸（ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ， ＰＬＦＡ）测定。

表 １　 氮素添加条件下土壤基本理化性质（平均值±标准误）

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｔａｓｔｅｄ ｓｏｉｌｓ ｆｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｄｄｉｔｉｏｎｓ （Ｍｅａｎｓ±ＳＥ）

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ／

（ｋｇ ｈｍ－２ ａ－１）

有机碳
Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ
ｃａｒｂｏｎ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

土壤全氮
Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

土壤全磷
Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

铵态氮
Ａｍｍｏｎｉｕｍ Ｎ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

硝态氮
Ｎｉｔｒａｔｅ Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ｐＨ

Ｎ０ ２６．６２±０．２２ｂ ２．７１±０．０５ｂ ０．４４±０．０１ａ ２２．６０±１．１２ｄ ４．４５±０．２５ｃ ７．１９±０．０６ａ
Ｎ１５ ２７．０２±０．１６ａｂ ２．６６±０．０２ｂ ０．４５±０．０１ａ ２１．２１±１．２５ｄ ３．９２±０．１４ｃ ６．７４±０．０２ｂ
Ｎ３０ ２７．２８±０．３１ａｂ ２．９８±０．１４ａｂ ０．４５±０．０１ａ ２８．８０±１．５５ｃ ４．２８±０．１２ｃ ６．５６±０．０５ｃ
Ｎ５０ ２６．７４±０．６８ａｂ ２．８３±０．１９ａｂ ０．４３±０．０１ａ ４６．７０±１．３１ｂ ６．１６±０．４５ｃ ６．６４±０．０１ｂｃ
Ｎ１００ ２７．７７±０．２４ａ ３．０９±０．１０ａ ０．４５±０．００ａ ４５．６３±１．３１ｂ １０．８１±１．６１ｂ ６．３３±０．０３ｄ
Ｎ１５０ ２６．８８±０．２９ａｂ ３．１１±０．１１ａ ０．４３±０．０１ａ ７１．２３±３．７８ａ １５．０５±１．０７ａ ５．８２±０．０７ｅ

　 　 Ｎ０：０ ｋｇ ｈｍ－２ ａ－１氮素添加处理； Ｎ１５：１５ ｋｇ ｈｍ－２ ａ－１氮素添加处理； Ｎ３０：３０ ｋｇ ｈｍ－２ ａ－１氮素添加处理； Ｎ５０：５０ ｋｇ ｈｍ－２ ａ－１氮素添加处理；

Ｎ１００： １００ ｋｇ ｈｍ－２ ａ－１氮素添加处理； Ｎ１５０： １５０ ｋｇ ｈｍ－２ ａ－１；同列不同小写字母表示处理之间差异显著（Ｐ＜０．０５）

土壤有机碳采用水合热重铬酸钾氧化⁃比色法；全氮采用凯氏法，即硒粉⁃硫酸铜⁃硫酸钾⁃硫酸消煮法，之
后采用流动分析仪（ＡＡ３，Ｂｒａｎ＋Ｌｕｅｂｂｅ Ｃｒｏｐ，德国）测定；全磷采用高氯酸⁃硫酸消煮⁃钼锑抗比色⁃紫外分光光

度法；土壤硝态氮、铵态氮采用氯化钙浸提法，之后采用流动分析仪测定；土壤 ｐＨ 采用玻璃电极法（ＭＰ５１１
ｐＨ 计）按土水比 １∶２．５ 测定［２７］。

土壤 ＰＬＦＡ 测定：采用 Ｂｌｉｇｈ⁃Ｄｙｅｒ［２８］法进行土壤团聚体微生物脂类的提取和磷脂脂肪酸分析，将－７０℃保

存的新鲜土壤进行冻干处理，称取 ３ｇ 冻干土样，加入氯仿⁃甲醇⁃柠檬酸单相提取剂震荡离心提取总脂，用氮

气吹干后，加氯仿经活化柱分离得到磷脂脂肪酸，磷脂通过甲醇甲苯混合液甲酯化为磷脂脂肪酸甲酯，用氮气

吹干后加入内标。 采用 ＨＰ６８９０ 气相色谱⁃ＨＰ５９７３ 质谱联用仪 （ ＧＣ⁃ＭＳ） 进行分析，脂肪酸的命名采用

Ｆｒｏｓｔｅｇａｒｄ［２９］方法命名，定量方法采用峰面积和内标曲线法，以十九烷酸甲酯作为内标，根据不同脂肪酸的分

子结构划分为不同的微生物类群。 ＰＬＦＡ 含量用 ｎｍｏｌ ／ ｇ 表示，ＰＬＦＡ 的生物表征如表 ２ 所示［２７］。 根据不同微

生物类群磷脂脂肪酸的分子结构和基因位置，将其分为真菌（Ｆｕｎｇｉ， Ｆ）、细菌（Ｂａｃｔｅｒｉａ， Ｂ）、革兰氏阳性细菌

（ｇｒａｍ－ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ，Ｇ＋）和革兰氏阴性细菌（ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ，Ｇ－）。 土壤微生物 ＰＬＦＡ 总量以检测

到的特征脂肪酸加和表示。
土壤团聚体微生物群落特征用所测得 ＰＬＦＡ 数据计算多样性指数：辛普森多样性指数（Ｓｉｍｐｓｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ｉｎｄｅｘ， Ｄｓ）、香农⁃维纳多样性指数（Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｉｅｎｅｒ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ， Ｈ）、丰富度指数（Ｍａｒｇａｌｅｆ ｉｎｄｅｘ， Ｄ）来表

示［２７］，如下所示：
Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数： Ｄｓ＝ １－∑Ｐ ｉ

２

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数： Ｈ＝ －∑Ｐ ｉ ｌｎ Ｐ ｉ

Ｍａｒｇａｌｅｆ 丰富度指数： Ｄ＝（Ｓ－１） ／ ｌｎ Ｎ
式中，Ｐ ｉ为第 ｉ 种 ＰＬＦＡ 占微生物总 ＰＬＦＡｓ 的比例，Ｓ 为一个样品中检测出的 ＰＬＦＡ 种数，Ｎ 为样品中总 ＰＬＦＡ
的含量。
１．４　 数据统计与分析

利用 Ｅｘｃｅｌ ２０１３ 和 ＳＰＳＳ ２０．０ 软件对试验数据进行统计分析，采用单因素方差分析（Ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）和
最小显著差异法（ ｌｅａｓｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ， ＬＳＤ）对不同氮添加处理间均值的方差分析和差异性进行比较

（Ｐ＝ ０．０５）。 图表制作采用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０１８ 软件处理。
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表 ２　 表征微生物的磷脂脂肪酸）标志物

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ （ＰＬＦＡｓ） ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ

微生物类型
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐ

磷脂脂肪酸种类
Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄｓ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｓｉｇｎａｔｕｒｅｓ

真菌 Ｆｕｎｇｉ（Ｆ） １６：１ω５、１８：１ω５、１８：１ω９、１８：１ω９ｃ、１８：２ω６，９

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ（Ｂ） １１：０、１１：１ω１、１１ｍｅ１９：０、１１ｍｅ２０：０、１２：０、１４ｍｅ１８：０、１５：０、１６：０、１７：０、１７：１ω７ｃ、ｉ１７：１ω５ｃ、１８：０、１８：１ω７、
１８：１ω８、１８：１ω１１、１８：１ω１０ｔ、１８：２ω７，１０、１９：０、１９：１ω９、２０：５ω３，６，９、２４：３，１１，１４，１７

革兰氏阳性菌 Ｇ＋ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉ１４：０、ａ１５：０、ｉ１５：０、ａ１６：０、ｉ１６：０、ａ１７：０、ｉ１７：０、ａ１８：０、ｉ１８：０、１８：１ω１０、ｉ１９：０

革兰氏阴性菌 Ｇ－ ｂａｃｔｅｒｉａ
１５：１ω６ｃ、１６：１ω５ｃ、１６：１ω７ｃ、１６：１ω９ｃ、１８：１ω５ｃ、１８：１ω５ｔ、１８：１ω７ｃ、１８：１ω９ｔ、１９：１ω９ｃ、２０：１ω７ｃ、２０：１ω９ｃ、
ｃｙ１７：０、ｃｙ１９：０

　 　 ； ｉ、ａ 和 ｍｅ 分别表示同型、异型和甲基分枝脂肪酸，ω、ｃ 分别表示甲基末端和顺式空间构造

２　 结果与分析

２．１　 氮素添加对土壤理化性质的影响

氮素添加显著影响了土壤的理化性质（表 １），随着氮素添加量的增加有机碳、全氮、硝态氮和铵态氮呈升

高趋势，土壤有机碳在 Ｎ１００处理时显著升高（Ｐ＜０．０５），土壤全氮在 Ｎ１００和 Ｎ１５０处理均显著高于对照（Ｐ＜０．０５），
Ｎ１５０处理铵态氮和硝态氮极显著高于 Ｎ０处理（Ｐ＜０．０１）；土壤全磷在各氮素添加处理中差异不显著（Ｐ＞０．０５）。
土壤 ｐＨ 随氮素添加量的增加极显著降低（Ｐ＜０．０１）。
２．２　 氮素添加对土壤团聚体中微生物群落结构的影响。

氮素添加显著影响了土壤团聚体中微生物 ＰＬＦＡｓ 的含量（图 １）。 随着氮素添加量的增加，各粒径土壤

团聚体中总 ＰＬＦＡｓ、真菌 ＰＬＦＡｓ、细菌 ＰＬＦＡｓ 和真菌 ／细菌比值均呈升高趋势。 各氮素添加处理中 Ｎ５０和 Ｎ１００

对土壤团聚体微生物 ＰＬＦＡｓ 的影响与对照相比最为显著，Ｎ１００处理显著提高了＞２ ｍｍ 土壤团聚体总 ＰＬＦＡｓ、
真菌 ＰＬＦＡｓ 和细菌 ＰＬＦＡｓ 的含量（Ｐ＜０．０５），提高了 ０．２５—２ ｍｍ 土壤团聚体总 ＰＬＦＡｓ 和真菌 ＰＬＦＡｓ 含量

（Ｐ＜０．０５）；＜０．２５ ｍｍ 土壤团聚体总 ＰＬＦＡｓ、真菌 ＰＬＦＡｓ 和细菌 ＰＬＦＡｓ 含量在 Ｎ５０处理时最高，且显著高于对

照处理（Ｐ＜０．０５）。 Ｎ１５０处理与 Ｎ１００处理相比，显著降低了＞２ ｍｍ 和 ０．２５—２ ｍｍ 的土壤团聚体总 ＰＬＦＡｓ、真菌

ＰＬＦＡｓ 含量（Ｐ＜０．０５），但与对照处理相比并未减少。 ０．２５—２ ｍｍ 土壤团聚体 Ｇ＋ ／ Ｇ－比在 Ｎ１００处理下显著高

于对照，真菌 ／细菌在 Ｎ５０处理显著高于对照（Ｐ＜０．０５），＞２ ｍｍ 和＜０．２５ ｍｍ 土壤团聚体 Ｇ＋ ／ Ｇ－和真菌 ／细菌与

对照无显著差异（Ｐ＞０．０５）。 Ｎ１５０处理 ０．２５—２ ｍｍ 土壤团聚体真菌 ／细菌较 Ｎ５０处理显著降低（Ｐ＜０．０５），但与

对照无显著差异。
同一氮素添加处理下不同粒径土壤团聚体中微生物 ＰＬＦＡｓ 的含量也存在显著差异，微生物总 ＰＬＦＡｓ 和

真菌 ＰＬＦＡｓ 含量在同一处理下均表现为 ０．２５—２ ｍｍ 土壤团聚体最高，＜０．２５ ｍｍ 土壤团聚体最低，细菌

ＰＬＦＡｓ 含量在各粒径中差异不显著。 Ｎ５０⁃１００处理＜０．２５ ｍｍ 土壤团聚体总 ＰＬＦＡｓ 含量显著低于 ０．２５—２ ｍｍ 土

壤团聚体（Ｐ＜０．０５）；Ｎ１００处理＜０．２５ ｍｍ 土壤团聚体真菌 ＰＬＦＡｓ 和细菌 ＰＬＦＡｓ 含量显著低于 ０．２５—２ ｍｍ 土壤

团聚体（Ｐ＜０．０５）。 同一氮素添加处理下，０．２５—２ ｍｍ 土壤团聚体 Ｇ＋ ／ Ｇ－ 在 Ｎ３０⁃１００处理显著高于＞２ ｍｍ 和

＜０．２５ ｍｍ 土壤团聚体，真菌 ／细菌比在不同粒径团聚体间无显著差异。
氮素添加显著降低了 ３ 个粒径土壤团聚体微生物的 Ｍａｒｇａｌｅｆ 丰富度指数（Ｐ＜０．０５），而对 Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性

指数、Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数无显著差异（表 ３）。 同一氮素添加处理，除 Ｎ１５处理对不同粒径土壤团聚体

的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数、Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数有显著影响外，其他处理影响均不显著。 Ｎ１５⁃１００ 处理

＜０．２５ ｍｍ土壤团聚体 Ｍａｒｇａｌｅｆ 丰富度指数显著高于同处理下 ０．２５—２ ｍｍ 土壤团聚体。
２．３　 土壤团聚体微生物群落与土壤化学因子的相关性分析。

对土壤团聚体微生物群落与化学因子之间进行相关性分析可知（表 ４），土壤团聚体化学因子与微生物群

落结构有显著的相关性。 土壤团聚体有机碳、全氮和全磷与 Ｆ、Ｇ＋ ／ Ｇ－和 Ｆ ／ Ｂ 均呈极显著的正相关关系（Ｐ＜
０．０１），总 ＰＬＦＡｓ 与有机碳和全氮显著相关（Ｐ＜０．０５），而与全磷无相关关系。 有机碳与丰富度指数呈显著负
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图 １　 氮素添加对土壤团聚体 ＰＬＦＡｓ的影响 （平均值±标准误）

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ａｇｇｒｅｇａｔｅｓ ＰＬＦＡｓ （Ｍｅａｎｓ±ＳＥ）

不同大写字母表示团聚体粒径之间差异显著（Ｐ＜０．０５），不同小写字母表示相同粒径团聚体处理之间差异显著（Ｐ＜０．０５）； Ｎ０：０ ｋｇ ｈｍ－２ ａ－１

氮素添加处理； Ｎ１５：１５ ｋｇ ｈｍ－２ ａ－１氮素添加处理； Ｎ３０：３０ ｋｇ ｈｍ－２ ａ－１氮素添加处理； Ｎ５０：５０ ｋｇ ｈｍ－２ ａ－１氮素添加处理； Ｎ１００： １００ ｋｇ ｈｍ－２

ａ－１氮素添加处理； Ｎ１５０： １５０ ｋｇ ｈｍ－２ ａ－１氮素添加处理； ＰＬＦＡｓ： ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ

相关关系；全磷与 Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数、Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数极显著正相关（Ｐ＜０．０１）。 土壤团聚体 Ｃ ／ Ｎ
与总 ＰＬＦＡｓ 和 Ｇ＋ ／ Ｇ－呈显著负相关关系，与丰富度指数呈显著正相关关系（Ｐ＜０．０５）；土壤 ｐＨ 与丰富度指数

呈显著正相关关系（Ｐ＜０．０５）。 土壤团聚体有机碳、全氮、Ｃ ／ Ｎ、Ｃ ／ Ｐ 和 Ｎ ／ Ｐ 与 Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数、Ｓｈａｎｎｏｎ⁃
ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数均无显著相关关系。

３　 讨论

土壤微生物是土壤中营养周转的主要参与者，而碳、氮是影响土壤微生物群落结构和功能的 ２ 种重要因

素，氮素的添加能够影响微生物群落的变化，进而影响微生物群落功能和土壤营养过程［３０］。 土壤团聚体是微

生物的重要栖息场所，也是土壤的重要结构单元，其形成和稳定性都与微生物有着密切的联系［２５］。 研究土壤

团聚体微生物群落结构与理化因子的相关性是揭示氮素添加对土壤生态系统影响机制的重要途径。 本文通

过研究氮素添加对贝加尔针茅草原土壤团聚体的影响，结果表明，氮素添加显著影响了土壤团聚体有机碳和
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全氮的含量以及微生物群落结构。

表 ３　 氮素添加处理对土壤团聚体微生物群落多样性的影响 （平均值±标准误）

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｖａｒｉａｂｌｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｇｇｒｅｇａｔｅｓ （Ｍｅａｎｓ±ＳＥ）

微生物群落多样性
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ

团聚体
Ａｇｇｒｅｇａｔｅ ／
ｍｍ

Ｎ０ Ｎ１５ Ｎ３０ Ｎ５０ Ｎ１００ Ｎ１５０

辛普森多样性指数 ＞２ ０．４８９±０．０１８Ａａ ０．４９４±０．０２５Ｂａ ０．４９３±０．０３２Ａａ ０．５２６±０．０３２Ａａ ０．４９３±０．０２２Ａａ ０．４７２±０．０４７Ａａ

Ｓｉｍｐｓｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ０．２５—２ ０．５５８±０．０３３Ａａ ０．４９８±０．０２８Ｂａ ０．５５８±０．０１３Ａａ ０．５２３±０．０３５Ａａ ０．５１６±０．０２７Ａａ ０．５０６±０．０１８Ａａ

ｉｎｄｅｘ （Ｄｓ） ＜０．２５ ０．５０６±０．０４６Ａａ ０．５８９±０．０２３Ａａ ０．５３９±０．０４６Ａａ ０．５５５±０．０２６Ａａ ０．５４５±０．０２３Ａａ ０．５２３±０．０４４Ａａ

香农⁃维纳多样性指数 ＞２ ０．８４７±０．０２３Ａａ ０．８５２±０．０３２Ｂａ ０．８５０±０．０３９Ａａ ０．８９６±０．０４３Ａａ ０．８４７±０．０２８Ａａ ０．８２２±０．０６５Ａａ

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｉｅｎｅｒ ０．２５—２ ０．９４６±０．０４５Ａａ ０．８６０±０．０３８Ｂａ ０．９４６±０．０１５Ａａ ０．８９０±０．０４８Ａａ ０．８８１±０．０３６Ａａ ０．８７３±０．０２５Ａａ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ （Ｈ） ＜０．２５ ０．９５５±０．０６４Ａａ ０．９８８±０．０３２Ａａ ０．９１５±０．０６６Ａａ ０．９３５±０．０３４Ａａ ０．９２３±０．０３１Ａａ ０．８９５±０．０６１Ａａ

丰富度指数 ＞２ ０．６２０±０．０１２Ａａ ０．５６７±０．０１０ＡＢｂ ０．５３６±０．００５ＡＢｂｃ ０．５０７±０．００４ＡＢｃｄ ０．４８８±０．０１２Ｂｄ ０．５５２±０．０２１Ａｂ

Ｍａｒｇａｌｅｆ ｉｎｄｅｘ （Ｄ） ０．２５—２ ０．５８４±０．０２９Ａａ ０．５３２±０．０１３Ｂｂｃ ０．５１０±０．００９Ｂｂｃｄ ０．４９０±０．００４Ｂｃｄ ０．４７３±０．００８Ｂｄ ０．５４９±０．０１６Ａａｂ

＜０．２５ ０．６６２±０．０４０Ａａ ０．５９１±０．０１７Ａｂ ０．５６１±０．０１２Ａｂ ０．５３４±０．０１５Ａｂ ０．５３５±０．０１０Ａｂ ０．５９５±０．０１７Ａｂ

　 　 同行不同小写字母表示团聚体处理之间差异显著（Ｐ＜０．０５），同列不同大写字母表示团聚体粒径之间差异显著（Ｐ＜０．０５）

表 ４　 土壤团聚体微生物群落与环境因子的相关性分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｇｇｒｅｇａｔｅｓ

环境因子
Ｆａｃｔｏｒｓ

总量
Ｔｏｔａｌ ＦＬＦＡｓ

真菌
Ｆｕｎｇｉ

革兰氏阳性 ／
阴性

Ｇ＋ ／ Ｇ－

真菌 ／ 细菌
Ｆ ／ Ｂ Ｄｓ Ｈ Ｄ

ＳＯＣ ０．２９０∗ ０．３６８∗∗ ０．４７７∗∗ ０．３６６∗∗ ０．２１８ ０．２１１ －０．２８７∗

Ｎ ０．２７０∗ ０．３２６∗∗ ０．４４８∗∗ ０．３１５∗∗ ０．２２８ ０．２２３ －０．１９６

Ｐ ０．２１４ ０．３７５∗∗ ０．４２９∗∗ ０．３５６∗∗ ０．３２７∗∗ ０．３２１∗∗ －０．１８３

ＳＯＣ ／ Ｎ －０．２７７∗ －０．１５３ －０．３６０∗∗ －０．０３６ ０．０２０ ０．０１５ ０．２３５∗

ＳＯＣ ／ Ｐ ０．１６９ ０．１９５ ０．１０４ ０．２６０∗ ０．００３ －０．０１０ －０．１８８

Ｎ ／ Ｐ ０．１８９ ０．２３６∗ ０．２９４∗ ０．２７２∗ ０．１７１ ０．１６３ －０．１２６

ｐＨ －０．１９１ －０．０６５ －０．０６５ －０．０５９ ０．１２７ ０．１３２ ０．２３８∗

　 　 ∗∗表示极显著相关（Ｐ＜０．０１）， ∗表示显著相关（Ｐ＜０．０５）； ＳＯＣ： 有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ

３．１　 氮素添加对土壤理化性质的影响

本研究中，氮素添加显著提高了土壤有机碳和全氮含量，这与刘碧荣等［３１］对内蒙古弃耕草地的氮素添加

试验结果一致。 有机碳含量提高的原因可能有两个方面，一是基于前期的研究结果表明氮素添加提高了地上

植物的生产力，提高了凋落物和根系分泌物的量，进而提高了土壤有机碳含量［３２］。 二是有研究表明氮素的添

加可以促进土壤腐殖质的形成，氮元素可与凋落物残体结合成更难分解的杂环类物质和酚类，促进分解的产

物转变为更稳定的碳，增加稳定性碳的累积［３３⁃３４］。 全氮、铵态氮和硝态氮随氮素添加量的升高而升高，这与

江鑫豪等［３５］的研究结果一致，土壤微生物通过氨化作用可将动植物遗体、残落物中的有机态氮分解为 ＮＨ＋
４，

土壤中的氨或者铵离子会通过硝化细菌最终氧化为 ＮＯ－
３，硝态氮和铵态氮的含量的升高说明外源氮素输入促

进了土壤的硝化和氨化作用，提高了氮素的生物有效性［３６］。 氮素添加导致土壤 ｐＨ 极显著降低，这与前人的

研究结果一致［１４，２４，３７］。 土壤中氮素的输入会增加土壤中 ＮＨ＋
４、ＮＯ

－
３ 含量，ＮＨ＋

４ 被植物吸收后会释放 Ｈ＋到土壤

中，从而引起土壤 ｐＨ 降低；而 ＮＯ－
３ 在淋失的过程中由于电荷平衡会导致土壤中的钙、镁、钾和钠等盐基离子

流失，使 Ｈ＋增多，同样会导致土壤的酸化［３８］。
３．２　 氮素添加对土壤团聚体微生物群落结构特征的影响

土壤微生物是陆地生态系统的重要组成部分，在土壤有机质的分解、腐殖质的形成及土壤养分的转化和

循环等生物化学过程中发挥着重要作用，是土壤乃至整个生态系统物质循环的重要维持者、贡献者和土壤环

境灵敏的指示者［３９］。 氮素添加对土壤微生物具有双重影响效果，一方面氮素的添加增加了土壤无机态氮含
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量，有利于微生物的生长［１４］；另一方面，氮素的添加会导致土壤酸化和养分不均衡等土壤环境引起的微生物

数量及活性的降低［４０］。 结果表明，通过连续 ８ 年的氮素添加试验，土壤团聚体微生物总 ＰＬＦＡｓ 和真菌 ＰＬＦＡｓ
含量随着氮素添加量的增加呈升高趋势，这与赵学超等［４１］对内蒙古多伦草原的氮素添加试验研究结果一致。
说明氮素添加对土壤团聚体微生物总 ＰＬＦＡｓ 和真菌 ＰＬＦＡｓ 有显著的促进效应，且以中度水平的氮素添加量

对土壤团聚体微生物量的促进效果最为明显。 基于前期的研究结果表明，可能是由于草原生态系统氮素养分

匮乏，氮素的添加促进了草地植物的生长和凋落物的积累从而增加了有机碳的含量［４２］。 而土壤有机碳是影

响土壤真菌群落的重要因子，有机碳是腐生性真菌的能源物质，有机碳的增加促进了真菌的生长［２４，４３］。 前期

的研究中发现 ０．２５—２ ｍｍ 土壤团聚体有机碳含量显著高于其他两个粒径［４４］，这同样也解释了 ０．２５—２ ｍｍ
土壤团聚体总 ＰＬＦＡｓ 和真菌 ＰＬＦＡｓ 含量高于其他粒径的原因。 Ｎ１５０ 相比 Ｎ１００ 处理土壤团聚体微生物总

ＰＬＦＡｓ、真菌 ＰＬＦＡｓ 和细菌 ＰＬＦＡｓ 含量显著下降的原因可能是高浓度的氮素添加导致土壤 ｐＨ 下降，不利于

微生物的生长［１４］。
土壤革兰氏阳性菌 ／革兰氏阴性菌的比值可用于指示土壤的营养状况，该比值越高表示营养胁迫越

强［４５］。 当环境中某一营养元素的浓度大于或小于临界水平时即会形成营养胁迫。 ＞２ ｍｍ 和０．２５—２ ｍｍ 土

壤团聚体 Ｇ＋ ／ Ｇ－随着氮素添加量的增加逐渐升高，表示随着氮素添加量的增加，大团聚体中营养胁迫程度越

来越高；而在同一氮素添加处理下，０．２５—２ ｍｍ 土壤团聚体 Ｇ＋ ／ Ｇ－高于其他粒径，说明 ０．２５—２ ｍｍ 土壤团聚

体相比于其他粒径土壤团聚体营养胁迫程度更高。 Ｐｅｎｕｅｌａｓ 等［４６］ 认为随着氮素的持续输出，土壤中磷的限

制性会逐渐增强。 外源氮素增加是导致陆地生态系统磷素限制的一个重要的贡献因子［４７］。 而在资源受限的

土壤中革兰氏阳性菌生长会更占优势［４８］，故 Ｇ＋ ／ Ｇ－的升高可能是由于土壤中磷限制增强的原因。
土壤中有机质的分解途径可分为真菌途径和细菌途径，在不同的土壤生态系统中，由于有机物的来源不

同，导致这两条途径所发挥的作用也不同。 以真菌分解途径为主的土壤氮和能量的转化较缓慢，有利于氮和

有机质的积累；而细菌分解途径为主的土壤，有机质和氮的矿化速率快，有利于养分的供应。 因此土壤中真

菌 ／细菌比可以反映整个土壤生态系统结构和功能对不同土壤条件的响应［４９］。 研究发现，Ｎ５０处理促进了

０．２５—２ ｍｍ 土壤团聚体真菌 ／细菌；Ｎ１５０处理相较于 Ｎ５０处理 ０．２５—２ ｍｍ 土壤团聚体真菌 ／细菌降低，但与对

照无显著影响。 这与张爱林等［２４］的研究结果相一致。 原因可能是氮素的添加对真菌群落的影响更大，由于

偏酸性土壤更适合真菌的生长，一定程度的氮素添加导致土壤 ｐＨ 下降，为真菌的生长提供了适宜的环境，而
过高的氮添加同样也不利于真菌的生长［２４］。

微生物群落多样性是表征土壤质量变化的敏感指标，与土壤中的物质和能量转换、土壤肥力有着密切的

联系，对土壤管理具有重要的指示意义［５０］。 氮素添加降低了 ３ 个粒径土壤团聚体微生物群落的 Ｍａｒｇａｌｅｆ 丰
富度指数，且 ０．２５—２ ｍｍ 土壤团聚体微生物群落的 Ｍａｒｇａｌｅｆ 丰富度指数显著低于＜０．２５ ｍｍ 土壤团聚体。 这

可能是由于氮素添加导致土壤 ｐＨ 的改变引起的，土壤 ｐＨ 是反应土壤盐碱化程度的主要指标，可以通过影响

微生物代谢的酶活性以及细胞膜的稳定性，从而改变微生物对土壤环境中营养物质的吸收，是影响微生物生

命活动的重要因素［５１］。 已有研究表明，土壤微生物群落丰富度指数和多样性指数与土壤 ｐＨ 呈显著正相关关

系，随着 ｐＨ 的降低而降低，土壤微生物对土壤 ｐＨ 有一定的耐受范围，过低的土壤 ｐＨ 会抑制微生物的生长和

活动，因而本研究中 ｐＨ 可能是导致土壤微生物群落多样性降低的原因之一［５２］。
３．３　 土壤团聚体微生物群落与化学因子的相关性分析

土壤理化性质与土壤微生物群落结构有着重要的联系，土壤理化性质的改变会影响土壤微生物群落的结

构组成［２７］。 本研究结果表明，土壤团聚体微生物总 ＰＬＦＡｓ、Ｆ、Ｇ＋ ／ Ｇ－和 Ｆ ／ Ｂ 与有机碳、全氮和全磷呈正相关

关系，而与 Ｃ ／ Ｎ 值负相关，这与谷晓楠等［５３］ 对长白山高山草甸带土壤微生物的研究结果一致。 土壤微生物

作为草原生态系统的分解者，对土壤养分的循环具有极其重要的作用。 土壤微生物参与土壤碳、氮等元素的

循环过程和土壤矿物的矿化过程，与土壤有机碳有着密切的关系，同时对土壤团聚体的形成及其稳定性起着

重要的作用［５４］。 相关研究表明，土壤有机碳与真菌 ／细菌比有关，可能是影响土壤有机碳稳定性的主要原因，
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但内在机制非常复杂［５５］。 土壤微生物对有机碳的利用和转化主要有真菌和细菌分别主导的两条途径，而真

菌对有机碳的储存能力比细菌更强，所以土壤有机碳含量与真菌和细菌的相对组成密切相关［５６］。 Ｄｅｇｅｎｓ
等［５７］发现，菌丝对土壤团聚体有显著影响，有利于团聚体的形成，大团聚体的形成有赖于菌根菌丝体和其他

根际微生物产生的有机质。 土壤微生物自身的代谢产物难以被分解，从而增加了土壤碳的稳定程度，微生物

产生的粘多糖和菌丝促进土壤团聚体的形成，从而物理性的阻碍了有机碳的分解；而且微生物分泌的胞外多

聚糖可以促进矿物结合态有机碳的形成，使土壤固定的活性有机碳更多的向稳定性碳转变，增强碳的稳定

性［５８］。 土壤 Ｃ ／ Ｎ 通常被认为是土壤氮素矿化能力的标志，Ｃ ／ Ｎ 降低时，充足的氮素使得微生物可矿化基质

增多，反而促进了微生物量的增加，这可能是土壤团聚体 Ｃ ／ Ｎ 与微生物群落总 ＰＬＦＡｓ 和真菌 ＰＬＦＡｓ 含量呈

负相关的原因［５９⁃６０］。

４　 结论

贝加尔针茅草原连续 ８ 年氮素添加模拟氮沉降增加控制试验，研究了氮素添加对草原土壤团聚体微生物

群落结构的影响。 研究结果表明，氮素添加提高了土壤有机碳、全氮、硝态氮和铵态氮含量，同时导致 ｐＨ 降

低。 氮素添加显著提高了土壤团聚体微生物总 ＰＬＦＡｓ 和真菌 ＰＬＦＡｓ，其中以 ０．２５—２ ｍｍ 土壤团聚体最为显

著；且在同一处理下 ０．２５—２ ｍｍ 土壤团聚体微生物总 ＰＬＦＡｓ、真菌 ＰＬＦＡｓ、Ｇ＋ ／ Ｇ－和 Ｆ ／ Ｂ 显著高于其他粒径。
氮素添加对土壤团聚体微生物的促进效果呈非线性增长趋势，高浓度的氮添加对微生物 ＰＬＦＡｓ 含量的促进

效果反而会减弱。 氮素添加显著降低了土壤团聚体微生物的 Ｍａｒｇａｌｅｆ 丰富度指数，对土壤微生物群落

Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数无显著影响。 土壤团聚体微生物总 ＰＬＦＡｓ、真菌 ＰＬＦＡｓ 含

量、Ｇ＋ ／ Ｇ－、Ｆ ／ Ｂ 与土壤有机碳、全氮和全磷含量呈显著正相关关系，与 Ｃ ／ Ｎ 负相关。 综上所述，适宜的氮素添

加可以促进微生物的生长，但过高浓度氮素输入的促进作用反而会减弱；不同粒径土壤团聚体微生物群落存

在差异，０．２５—２ ｍｍ 土壤团聚体可能更适合微生物的生存。
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