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短期降水变化对荒漠草原土壤微生物群落的影响

赵　 莹１，李建平１，２，∗，王誉陶１，张　 翼１，赵雅欣１，罗　 叙１

１ 宁夏大学林业与草业学院，银川　 ７５００２１

２ 盐池北部荒漠草原宁夏野外科学观测研究站，吴忠　 ７５１１００

摘要：荒漠草原土壤微生物群落对降水变化极为敏感，以宁夏盐池县荒漠草原为研究对象，利用遮雨棚技术模拟 ５ 个降水梯度

（减少 ３３％降水，减少 ６６％降水，自然降水，增加 ３３％降水，增加 ６６％降水），系统研究降水变化对荒漠草原土壤微生物群落的影

响。 结果表明：１）短期内降水处理对植物多样性、丰富度影响不显著，对植物地上地下生物量的分配有显著影响，对土壤碳氮

磷化学计量无显著影响。 ２）降水对土壤细菌多样性的影响比真菌小，但细菌、真菌多样性均在减水处理中增加，细菌多样性在

增水处理中减少，真菌多样性在增水 ３３％处理中最高，在增水 ６６％从处理中最低。 ３）降水改变了土壤微生物的群落组成，细菌

群落组成差异较小，真菌群落组成在门水平上差异不显著，在属水平上减水和增水中均明显发生改变。 ４）差异物种在属水平

上真菌多于细菌，且各处理间的差异物种真菌较细菌更显著。 ５）土壤碳氮磷含量与细菌多样性呈负相关关系，与真菌多样性

呈正相关关系，植物特征与土壤细菌、真菌多样性整体上呈负相关关系；环境因子对真菌多样性的影响显著高于对细菌多样性

的影响，不同降水梯度下，真菌差异物种变异较大，而细菌较小。 荒漠草原降水变化的短期处理中，真菌较细菌对降水变化的响

应更敏感。
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ＩＰＣＣ 第六次评估报告明确指出人为排放的 ＣＯ２使全球生态系统变暖［１］，而随着全球气候变暖，水文循环

加剧，全球平均温度每升高 １ ℃，全球平均降水量就会增加 １％至 ３％［２］，不同地区的降水格局也发生了改变。
但半干旱生态系统对降水格局变化的响应却很难预测，因为气候模型表明大多数半干旱地区将经历高度变化

的降水格局，极端降水和干旱将频繁发生［３］。 对于占地球表面 １７．７％的半干旱生态系统来说，降水的重要性

尤为突出［４］，是影响土壤碳储量和养分循环等生态系统功能的首要限制因素［５—６］，对生态系统各个部分产生

不同影响［７—８］。 因此，更好的了解降水格局变化对半干旱生态系统结构和功能的影响，对于预测未来气候变

化的情景下生态服务将如何变化至关重要。
土壤微生物在碳（Ｃ）和氮（Ｎ）和磷（Ｐ）等养分的生物地球化学循环中发挥着至关重要的作用［９—１０］。 因

此，微生物群落结构因环境变化而发生的变化也可能改变生物地球化学功能［１１—１３］。 微生物群落组成的变化

很大程度上归因于土壤水分和养分有效性的变化［１４］。 降水变化可以通过改变土壤水分有效性直接改变土壤

微生物的丰度和组成，也可以通过改变土壤理化性质间接改变土壤微生物的丰度和组成［１５—１６］。 例如，降水引

起的土壤含水量增加而导致微生物生长效率下降［１７］，土壤含水量降低导致土壤中土壤微生物碳氮比和真菌

生物量在土壤中占主导地位［１８］。 此外，降水还可以通过改变地上和地下溶解性有机物的输入，改变微生物代

谢形式［１９—２０］。 微生物对降水变化的响应表现出复杂、不规则甚至矛盾的变化［２１—２３］。 因此降水变化影响微生

物的过程及其潜在机制在很大程度上仍不清楚，特别是在对气候敏感的荒漠草原区，气候变化对生态系统中

微生物驱动的反应可能被放大（正反馈）或减少（负反馈）。
前期研究证明，气候和土壤化学性质（ｐＨ、土壤碳、养分等）是全球土壤微生物群落分布的主要预测因

子［２４］。 此外地上植被和土壤微生物也有着错综复杂的联系，前者通过改变非生物因素影响后者的组成，而后

者通过改变土壤理化性质使植被做出相应反应［２５—２６］。 植物物种多样性直接影响微生物系统发育多样性的丰

富度［２７］，因此在一定程度上植物多样性可以预测一个地区的微生物多样性［２８—２９］。 微生物群落结构由群落组

装过程的相对平衡决定［３０］，微生物的相互作用影响着微生物的群落组装过程［３１］，因此认为微生物相互作用

对于理解全球气候变化下微生物群落组装的动态至关重要［３２］。 然而在荒漠草原中土壤微生物多样性及群落

结构组成在降水变化下的响应机制仍有待结合实地观察和试验研究进行探索。
为探究荒漠草原土壤微生物对降水变化的响应机制，本研究以西部干旱区宁夏盐池荒漠草原为研究对

象，采用遮雨棚技术模拟了 ５ 个降水梯度，分别为自然降水的 ３３％、６６％、１００％、１３３％、１６６％，系统研究降水变

化下荒漠草原微生物变化动态。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

本研究在宁夏盐池县农牧交错区的荒漠草原为研究区域（３７°７６′ Ｅ，１０７°２７′ Ｎ）。 该区属于黄土高原丘陵
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地区向鄂尔多斯台地过渡带，自南向北由干草原向荒漠草原过渡。 平均海拔 １６００ ｍ，年降水量 ２９０ ｍｍ，降水

主要集中在 ７—９ 月，占全年降水量的 ６０％—７０％，年平均气温 ８．１℃，年均蒸发量 ２１３３ ｍｍ，年均无霜期 １６５
ｄ，属于典型的温带大陆性气候。 土壤类型为灰钙土，土壤结构疏松，质地多为砂壤土和粉壤土，肥力低。 研究

区的植被组成主要有沙芦草（Ａｇｒｏｐｙｒｏｎ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｍ Ｋｅｎｇ）、胡枝子（ Ｌｅｓｐｅｄｅｚａ ｂｉｃｏｌｏｒ Ｔｕｒｃ）、赖草 （ Ｌｅｙｍｕｓ
ｓｅｃａｌｉｎｕｓ （Ｇｅｏｒｇｉ） Ｔｚｖｅｌｅｖ）、远志（Ｐｏｌｙｇａｌａ ｔｅｎｕｉｆｏｌｉａ Ｗｉｌｌｄ．）、乳浆大戟（Ｅｕｐｈｏｒｂｉａ ｅｓｕｌａ Ｌ．）、猪毛蒿（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ
ｓｃｏｐａｒｉａ Ｗａｌｄｓｔ． ＆ Ｋｉｔ．）等，以旱生和中旱生植被类型为主。
１．２　 试验设计及样品采集

试验采用单因素完全随机的田间试验，依据近 ４０ 年的降水波动极值设置了 ５ 个梯度（图 １），分别为自然

降水的 ３３％、６６％、１００％、１３３％、１６６％（记作 Ｐ３３、Ｐ６６、ＣＫ、Ｐ１３３、Ｐ１６６），重复 ３ 次，共 １５ 个小区，小区面积６ ｍ
×６ ｍ。 试验期间从 ２０１８ 年 ７ 月到 ２０２１ 年 ７ 月 ３ 年年均降水量分别 ３２８．３ ｍｍ、２５５．８ ｍｍ、２８８ ｍｍ，各处理的

降水量分布如图 １ 所示。 前期背景调查表明，试验区域植被与土壤均一，无区组效应。 降水梯度采用遮雨棚

减雨和人工洒水增雨（图 ２）。

图 １　 盐池近 ４０ 年降水正态分布图

Ｆｉｇ．１　 Ｎｏｒｍａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ｉｎ Ｙａｎｃｈｉ ｆｏｒ ｔｈｅ ｌａｓｔ ４０ ｙｅａｒｓ

Ｐ３３：自然降水的 ３３％；Ｐ６６：自然降水的 ６６％；ＣＫ：自然降水；Ｐ１３３：自然降水的 １３３％；Ｐ１６６：自然降水的 １６６％

图 ２　 试验样地示意图

Ｆｉｇ．２　 Ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｓａｍｐｌｅ ｐｌｏｔ

Ｐ３３：自然降水的 ３３％；Ｐ６６：自然降水的 ６６％；ＣＫ：自然降水；Ｐ１３３：自然降水的 １３３％；Ｐ１６６：自然降水的 １６６％
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试验于 ２０１８ 年布设，在每年的 ３—１１ 月份，人工洒水增雨在每次自然降水的 ４８ ｈ 内，使用洒壶进行，１２
月份到次年 ２ 月间的降水在次年第一次增水时一并增上。 在每次增水后的第 １４ 天的北京时间 １７ 时左右使

用土壤时域反射仪（ＴＤＲ）进行测量土壤水分，连续处理 ３ 年，截至采样前的最后一次处理时间为 ２０２１ 年 ７ 月

１５ 日，并在 ２０２１ 年 ７ 月 ２９ 日采集土壤样品，用直径 ５ ｃｍ 的土钻采取 ０—３０ ｃｍ 的土壤，每个小区中，选 ３ 个

对角点取 ３ 钻，将每个小区内 ３ 钻中相同土层的样品混合组成 １ 个土壤样品，将土壤样品过孔径为 ２ ｍｍ 的筛

子，去除枯落物和小石块等混杂物后分成 ２ 份装入无菌密封袋，做好标记，１ 份用于测定土壤有机碳、土壤全

氮、土壤全磷，１ 份在干冰盒中保存带回，用于土壤微生物多样性检测。
１．３　 测定方法

土壤有机碳 ＳＯＣ 采用重铬酸钾外加热法，土壤全氮 ＴＮ 采用半微量凯氏蒸馏法测定，土壤全磷采用高氯

酸⁃浓硫酸法测定［３３］。
土壤微生物多样性以操作分类单元（ＯＴＵ）进行衡量（上海 Ｍａｊｏｒｂｉｏ Ｂｉｏｐｈａｒｍ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ 有限公司检测）。

具体步骤是使用土壤 ＤＮＡ 试剂盒（Ｏｍｅｇａ Ｂｉｏｔｅｋ， Ｎｏｒｃｒｏｓｓ， Ｇａ， ＵＳＡ）提取土壤微生物 ＤＮＡ，用 １％琼脂糖凝

胶电泳检测 ＤＮＡ 提取质量，用 Ｎａｎｏｄｒｏｐ２０００ 紫外⁃可见分光光度计（ ＴｈｅｒｍｏＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃｉａｌ， Ｗｉｌｍｉｎｇｔｏｎ， ＤＥ，
ＵＳＡ）测定 ＤＮＡ 浓度和纯度。 利用 ＡＢＩ Ｇｅｎｅａｍｐ ９７００ 型 ＰＣＲ 热循环仪（ＡＢＩ， Ｖｅｒｎｏｎ， ＣＡ， ＵＳＡ）对土壤细

菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３⁃Ｖ４ 高变区和真菌 ＩＴＳ 高变区进行 ＰＣＲ 扩增。 将每个样本 ３ 个重复的 ＰＣＲ 产物混合后

同一样品，用 Ａｘｙｐｒｅｐ ＤＮＡ 凝胶提取试剂盒（Ａｘｙｇｅｎ Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓ，Ｕｎｉｏｎ Ｃｉｔｙ， ＣＡ， ＵＳＡ）纯化产物，２％琼脂糖

凝胶电泳检测产物，用 ＱｕａｎｔｕｓＴＭ荧光仪（Ｐｒｏｍｅｇａ， Ｍａｄｉｓｏｎ， ＷＩ， ＵＳＡ）检测产物的定量。 采用 ＮｅｘｔＦｌｅｘ Ｒａｐｉｄ
ＤＮＡ⁃Ｓｅｑ 试剂盒构建文库，采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 的 ＭｉｓｅｑＰＥ３００ 平台进行测序。 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ 用于原始序列的质量控制，
ＦＬＡＳＨ 用于剪接，用 ＵＳＥＡＲＣＨ７⁃ｕｐａｒｓｅ 算法基于 ９７％相似性聚类确定 ＯＴＵ，并去除嵌合体，得到代表性 ＯＴＵ。
使用核糖体数据库项目（ＲＤＰ）分类器对每个序列进行分类和注释细菌和真菌分别与 Ｓｌｉｖａ 数据库和 Ｕｎｉｔｅ 数据

库进行比较，并将比较阈值设置为 ７０％。 所有随后的样本数据分析都采用了 ＯＴＵｓ 的最小序列号。
１．４　 数据分析

采用 Ｅｘｃｅｌ ２０１９ 进行试验数据统计与初步分析，用 ＳＰＳＳ ２４ 工具进行独立样本 Ｔ 检验（ ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ
ｓａｍｐｌｅｓ Ｔ Ｔｅｓｔ）、单因素方差分析（ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）、冗余分析等，选择 ９７％相似度的 ＯＴＵ 或其他分类学水

平，利用 ｍｏｔｈｕｒ 计算不同随机抽样下的 Ａｌｐｈａ 多样性指数，利用 Ｒ 语言工具、及 ｏｒｉｇｉｎ ２０２１ 进行绘图。

２　 结果与分析

２．１　 降水变化对植被特征及土壤特征的影响

研究表明，不同降水处理对植物丰富度指数、植物香农指数、和地上生物量无显著影响（Ｐ＞０．０５），而对地

下生物量和地上枯落物影响较大，差异显著（Ｐ＜０．０５）。 丰富度指数随着降水的增加而减小；植物香农指数在

自然降水下最大，在增加降水和减少降水处理中都而减小；地上生物量随着降水的增加而增加；地下生物量在

Ｐ１６６ 处理中最大，显著高出自然降水 ７１．３１％在其他处理中随着降水的增加而减小；地上枯落物在 Ｐ１３３ 处理

中最大，显著高出自然降水 １１８．３５％，减少降水处理与自然降水相比略有减小，Ｐ１６６ 处理的地上枯落物高于

自然降水处理与增加降水处理，显著低于 Ｐ１３３ 处理（表 １）。
研究结果表明，在不同降水处理中，土壤有机碳、土壤全氮、土壤全磷、土壤碳氮比、土壤碳磷比、土壤氮磷

比和土壤电导率均无显著差异，而土壤含水量在 Ｐ１６６ 处理中显著高于其他处理（Ｐ＜０．０５），在 Ｐ３３ 和 Ｐ６６ 处

理中显著低于其他处理（Ｐ＜０．０５）；土壤 ｐＨ 在 Ｐ１３３ 处理中显著高于其他处理（Ｐ＜０．０５），在 Ｐ３３ 处理中显著

高于其他处理。 土壤有机碳、土壤全氮、土壤碳磷比、土壤氮磷比、土壤电导率在不同降水处理中变化趋势相

似，在减少降水处理中各值减小，在增加降水的处理中先减后增；土壤全碳在各处理中无明显变化；土壤碳氮

比在自然降水中最小，在增加降水和减少降水的处理中均减小；土壤含水量随着降水的增加或减少呈现先减

后增的趋势，且在增加降水的处理中波动更明显；土壤 ｐＨ 在 Ｐ１３３ 处理中最大，在其他处理中随降水的增加
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而增加（表 ２）。

表 １　 不同降水处理下植被特征的变化

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

指标
Ｉｎｄｉｃｅ

自然降水的 ３３％
３３％ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ
ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

自然降水的 ６６％
６６％ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ
ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

自然降水
Ｎａｔｕｒａｌ

ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

自然降水的 １３３％
１３３％ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ
ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

自然降水的 １６６％
１６６％ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ
ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

植物丰富度指数 Ｐｌａｎｔ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ ７．００±１．５３ ７．００±０．５８ ７．３３±０．３３ ５．３３±０．３３ ６．００±０．５８

香农指数 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ １．２７±０．１８ １．５４±０．１２ １．６±０．０１ １．４８±０．１１ １．４３±０．１０

地上生物量 Ａｂｏｖｅ⁃ｇｒｏｕｎｄ ｂｉｏｍａｓｓ ２９．１６±０．９２ ３０．１１±４．８２ ４２．０４±６．７９ ３８．７８±１４．６４ ４７．０３±３．２４

地下生物量 Ｂｅｌｏｗ⁃ｇｒｏｕｎｄ ｂｉｏｍａｓｓ ５５．７４±８．８０ｂ ４８．６１±１０．６４ｂ ５４．８±１１．０８ｂ ３４．７１±９．１６ｂ ９３．８８±７．３２ａ

地上枯落物 Ｌｉｔｔｅｒ ｂｉｏｍａｓｓ ７．９５±１．４９ｂ １１．１１±１．２０ｂ １１．０５±０．９４ｂ ２４．１２±４．４８ａ １４．２６±３．４０ｂ

　 　 表中小写字母代表 ０．０５ 水平差异性，未标注小写字母代表 ０．０５ 水平无差异

表 ２　 不同降水处理下土壤特征变化

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

指标
Ｉｎｄｉｃｅｓ

自然降水的 ３３％
３３％ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ
ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

自然降水的 ６６％
３３％ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ
ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

自然降水
Ｎａｔｕｒａｌ

ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

自然降水的 １３３％
１３３％ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ
ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

自然降水的 １６６％
１６６％ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ
ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ０．７７±０．１１ ０．８１±０．２７ ０．９２±０．２３ ０．５６±０．０１ ０．９４±０．２９

土壤全氮 Ｔｏｔａｌ ｓｏｉｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ０．１１±０．０１ ０．１３±０．０４ ０．１５±０．０３ ０．０９±０．０１ ０．１４±０．０５

土壤全磷 Ｔｏｔａｌ ｓｏｉｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ０．１０±０．０１ ０．１０±０．０１ ０．１０±０．０１ ０．１０±０．０１ ０．１０±０．０１

碳氮比 Ｃ∶Ｎ ｒａｔｉｏ ７．２９±０．７５ ６．１６±０．３９ ６．０８±０．２７ ６．２０±０．２２ ６．７６±０．３１

碳磷比 Ｃ∶Ｐ ｒａｔｉｏ ８．００±１．２８ ７．５６±１．８２ ８．５６±１．４８ ５．７８±０．１６ ８．７９±２．１４

氮磷比 Ｎ∶Ｐ ｒａｔｉｏ １．０９±０．１４ １．２０±０．２２ １．４０±０．２０ ０．９４±０．０５ １．３２±０．３７

电导率 Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ（ＥＣ） １．２９±０．０４ １．３０±０．０１ １．３７±０．０５ １．２８±０．０２ １．３５±０．０４

土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ３．９２±０．１０ｃ ４．１４±０．０．０８ｂｃ ５．８１±０．２６ｂ ５．５０±０．０８ｂ ７．７８±０．７１ａ

土壤 ｐＨ Ｓｏｉｌ ｐＨ ８．３５±０．０１ｃ ８．４０±０．０５ｂｃ ８．４２±０．０１ａｂｃ ８．５１±０．０２ａ ８．４９±０．０５ａｂ

２．２　 降水变化对土壤微生物多样性的影响

１５ 个土壤样品经过细菌多样性数据分析，共获得优化序列 ６２７３９３ 条，碱基 ２６１４１７６１３ ｂａｓｅｓ，平均序列长

度 ４１６ ｂｐ。 １５ 个土壤样品经过真菌多样性数据分析，共获得优化序列 ９９９２０５ 条，碱基 ２４０２２９８３８ ｂａｓｅｓ，平均

序列长度 ２４１ ｂｐ。
细菌 ＯＴＵ 数量韦恩图［３４］可知（图 ３）各处理中共有 ＯＴＵ２０４９ 个，４ 个处理和 ３ 个处理中共有的 ＯＴＵ 数量

相差很小，２ 个处理共有的 ＯＴＵ 数量和 １ 个处理中特有的 ＯＴＵ 数量也差距不大，各个处理中特有的 ＯＴＵ 数

量在 １１５ 到 １８１ 之间，其中 Ｐ３３ 处理中特有 ＯＴＵ 数量最少，Ｐ６６ 处理中特有 ＯＴＵ 数量最多，特有的 ＯＴＵ 数量

总和为 ７２６；各处理中所含总 ＯＴＵ 数量差异不大，Ｐ１６６ 处理中 ＯＴＵ 数量最多，Ｐ３３ 处理中 ＯＴＵ 数量最少。
绘制真菌 ＯＴＵ 数量韦恩图［３４］ 可知（图 ３）各处理中共有 ＯＴＵ 数量 ２６７ 个，各处理中共有 ＯＴＵ 数量随共

有处理减少而减少，各处理中特有 ＯＴＵ 数量在 １２ 到 １５ 之间，其中 ＣＫ 处理最少，Ｐ１３３ 处理和 Ｐ６６ 处理中最

多，各处理特有 ＯＴＵ 数量总和为 ６９；各处理中总的 ＯＴＵ 数量在 Ｐ６６ 处理中最多，在 Ｐ３３ 处理中最少，在增加

降水的处理中 ＯＴＵ 数量较自然降水少。
土壤细菌群落的 α 多样性 Ｓｏｂｓ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、ＡＣＥ 指数、Ｃｈａｏ １ 指数在各处理间均无显著

差异。 Ｓｏｂｓ 为丰富度实际观测值，反应实际测量的 ＯＴＵ 数量，在各处理中，增加自然降水和减少自然降水均

使 Ｓｏｂｓ 值增加，且在 Ｐ３３ 处理中达到最大值；Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、ＡＣＥ 指数、Ｃｈａｏ １ 指数在各处理中变化趋势与

Ｓｏｂｓ 相同，但 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数减少自然降水处理增大的幅度大于增加自然降水处理增大的幅度，ＡＣＥ 指数和

Ｃｈａｏ １ 指数则相反；Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数在各处理间变化不大，Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数在减少自然降水处理中减小，在增加自

然降水处理中增加（表 ３）。
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图 ３　 细菌、真菌维恩图

Ｆｉｇ．３　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ

Ｐ３３：自然降水的 ３３％；Ｐ６６：自然降水的 ６６％；ＣＫ：自然降水；Ｐ１３３：自然降水的 １３３％；Ｐ１６６：自然降水的 １６６％

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数与其他指数相比，Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数越小，群落多样性越高，故各处理间群落多样性差异不大，减
雨处理增加了微生物细菌群落的多样性。

土壤真菌群落的 α 多样性指数 Ｓｏｂｓ、ＡＣＥ 指数、Ｃｈａｏ １ 指数在各处理下无显著差异，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数在

Ｐ１３３ 处理中显著低于其他处理（Ｐ＜０．０５），Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数在 Ｐ１３３ 处理下显著高于其他处理（Ｐ＜０．０５）。
Ｓｏｂｓ 与 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均在 Ｐ１３３ 处理中达到到最小值，在 Ｐ６６ 处理中达到最大值，在 Ｐ１３３ 处理中达到最

小值，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数在减少自然降水处理中增大，在增加自然降水处理中减小，且减小的幅度更大；Ｓｉｍｐｓｏｎ 指

数在 Ｐ１３３ 处理下达最小值，Ｐ１６６ 处理下达最大值；ＡＣＥ 指数与 Ｃｈａｏ １ 指数的变化趋势相同，在少量增加或

减少自然降水处理中指数增小，在大量增加或减少自然降水处理中指数减小，且均在 Ｐ３３ 处理中达最大值，
在 Ｐ１６６ 处理中达最小值（表 ３）。

表 ３　 土壤细菌、真菌的多样性指

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ
菌群
Ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

多样性指数
Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

自然降水的 ３３％
３３％ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ
ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

自然降水的 ６６％
６６％ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ
ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

自然降水
Ｎａｔｕｒａｌ
ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

自然降水的 １３３％
１３３％ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ
ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

自然降水的 １６６％
１６６％ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ
ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ Ｓｏｂｓ ２２４７．３３±１４．５０ ２２３２．６７±３５．４３ ２１８０．００±６６．９１ ２２２６．３３±７４．７３ ２２３４．３３±５２．８３
Ｓｈａｎｎｏｎ ６．５２±０．０１ ６．５２±０．０３ ６．４３±０．０５ ６．４５±０．０２ ６．４６±０．０２
Ｓｉｍｐｓｏｎ ０．００３９±０．００ ０．００３８±０．００ ０．００４３±０．００ ０．００４４±０．００ ０．００４５±０．００
ＡＣＥ ３００５．８２±３０．５４ ２９７７．８４±２７．２３ ２９３２．５８±５９．８９ ３０６９．０１±１０１．９３ ３０６８．９９±１３１．１４
Ｃｈａｏ １ ２９７８．５１±１３．５０ ２９３１．０６±２３．９６ ２９２２．５６±４５．４３ ３１１４．０３±１２５．４４ ３０８５．２２±１２９．２５

真菌 Ｆｕｎｇｉ Ｓｏｂｓ ３７４．３３±２５．５４ ４３５．３３±４９．６４ ３８０．３３±２７．３４ ３５９．６７±６５．２５ ３６１．００±３９．５１
Ｓｈａｎｎｏｎ ４．２４±０．０８ａ ４．４６６±０．１５ａ ４．１２±０．３３ａ ２．３１±０．７６ｂ ３．９９±０．５１ａ
Ｓｉｍｐｓｏｎ ０．０３６±０．０１ｂ ０．０３６±０．０１ｂ ０．０６４±０．０３４ｂ ０．３９±０．２０ａ ０．０７１±０．０４ｂ
ＡＣＥ ３９３．２５±３１．１３ ４５３．２７±５８．６７ ３９４．１１±２９．０３ ４０３．２４±７６．８４ ３７６．７６±４４．１５
Ｃｈａｏ １ ３９２．５７±２９．８９ ４５６．０５５±５９．８１ ３９９．２４±２７．１７ ４０２．９８±７９．３３ ３８０．７３±４６．４４

２．３　 降水变化对土壤微生物群落组成的影响

土壤细菌主要来自 ９ 个菌门，占群落总数的 ９５．９０％，丰度平均值依次为放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）占

４２．７２％、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）占 １５．６３％、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）占 １５．０９％、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）占

１２．３７％、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔｅ）占 ４．４３％、粘球菌门（Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ）占 １．９４％、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）占

９６　 １ 期 　 　 　 赵莹　 等：短期降水变化对荒漠草原土壤微生物群落的影响 　
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１．６５％、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ）占 １．５４％、蓝藻门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）占 ０．５３％，其中前 ４ 个菌门占群落总丰度的

８０％以上（图 ４）。

图 ４　 细菌、真菌门属群落组成堆积图

Ｆｉｇ．４　 Ｓｔａｃｋｅｄ ｄｉａｇｒａｍｓ ｏｆ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌｓ ｆｏｒ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ

丰度占比小于 ０．０１ 的合并为其他

０７ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４５ 卷　
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真菌主要来自 ６ 个菌门，占群落总数的 ９９．９９％，丰度平均值依次为子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）占 ７７．２４％、担
子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）占 ９．０３％、球囊菌门（Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ）占 ８．６７％、被孢霉菌（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）占 ３．０６％、
未分类真菌菌门（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿Ｆｕｎｇｉ）占 １．４６％、壶菌门（Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）占 ０．５２％，其中前 ３ 个菌门约占群

落总丰度的 ９５％（图 ４）。 真菌门水平在各处理间差异不显著，子囊菌门在 Ｐ１３３ 处理中丰度最高，在 Ｐ１６６ 处

理中丰度最低；担子菌门在自然降水处理中最低，在减少自然降水和增增加自然降水处理中都有增加，且增加

的幅度随着增减水的程度增加而增加；球囊菌门在 Ｐ１６６ 处理中丰度最高，在 Ｐ３３ 处理中丰度最低，在减少自

然降水处理中丰度较自然降水来说都有降低；与自然降水相比被孢霉菌的丰度在减少自然降水处理中升高，
在增加自然降水处理中降低。

细菌属水平的群落组成中可以看出细菌属水平在各处理间差异也并不明显。 真菌群落组成在各处理间

差异还是比较明显的，整体来看减少降水处理间群落组成较为类似，自然降水与增加降水各处理间群落组成

差异明显。 减少自然降水处理中丰度最高的是青霉菌属（Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ）丰度占比超过 １０％；ＣＫ 与 Ｐ１３３ 处理丰

度最高的是绿僵菌属（Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ），该菌属在 ＣＫ 处理中丰度占比 １１．７９％，在 Ｐ１３３ 处理中丰度占比 ２９．４７％；
在 Ｐ１６６ 处理中丰度最高的是菌刺孢属（Ｐｈａｅｏｍｙｃｏｃｅｎｔｒｏｓｐｏｒａ），丰度占比为 １０．８５％（图 ４）。
２．４　 降水变化对细菌、真菌多物种差异的影响

降水处理对细菌门水平群落组成的影响并不显著，仅在纤维杆菌门 （ Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｏｔａ） 差异显著 （Ｐ ＝
０．０４３），纤维杆菌门在自然降水处理下的丰度最高，增加或减少自然降水处理均减少了纤维杆菌门的丰度。
细菌差异检验柱形图中有 ６ 种在各处理间差异显著的菌属。 在差异检验柱形图中纵坐标为菌属名，横坐标为

物种在不同分组中的平均相对丰度。 第一种差异显著的菌属为 ｍｅｔａｇｅｎｏｍｅ＿ｇ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿Ｓ０８５，
该菌属在 Ｐ３３ 处理中相对丰度最高，显著高于其他处理（Ｐ＜０．０５）；第二种为 ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿ｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｇ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿
ｆ＿＿Ｃａｌｄｉｌｉｎｅａｃｅａｅ，该菌属在 ＣＫ 处理中相对丰度最高，显著高于减少自然降水处理（Ｐ＜０．０５），而在自然降水与

增加自然降水处理中不显著；第三种为 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｇ＿＿ｐｏｓｓｉｂｌｅ＿ｇｅｎｕｓ＿０４，该菌属在 ＣＫ 处理中相对丰度最高，
显著高于 Ｐ１３３ 处理和 Ｐ６６ 处理（Ｐ＜０．０５），极显著高于 Ｐ１６６ 处理（Ｐ＜０．０１），极极显著高于 Ｐ３３ 处理（Ｐ＜
０．００１）；第四种为 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｇ＿＿ＳＷＢ０２，该菌属在 Ｐ３３ 处理中丰度最高，显著高于 ＣＫ 处理（Ｐ＜０．０５），Ｐ３３ 处

理与 Ｐ６６ 处理均极显著高于 Ｐ１３３ 处理和 Ｐ１６６ 处理（Ｐ＜０．０１）；第五种为 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿＿Ｃｏｌｅｏｆａｓｃｉｃｕｌａｃｅａｅ，
Ｐ３３ 处理与 ＣＫ 处理中不存在该菌属，其在 Ｐ６６ 处理中丰度最高，显著高于 Ｐ１６６ 处理；第六种为 ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿
ｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｇ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿Ｍｉｃｒｏｓｃｉｌｌａｃｅａｅ，仅在 Ｐ６６ 处理与 Ｐ１３３ 处理中出现（图 ５）。

真菌差异检验柱形图有 ８ 种在各处理间差异显著的菌属，前 ７ 种菌属 Ｃｌａｄｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ、Ｍａｌｌｏｃｈｉａ、
Ｐａｒａｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ、Ｏｏｍｙｃｅｓ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿＿Ｓｐｏｒｏｒｍｉａｃｅａｅ、Ｓｃｙｔａｌｉｄｉｕｍ、Ｓｔａｃｈｙｂｏｔｒｙｓ 在各处理间差异显著（Ｐ＜
０．０５），Ｐｕｒｐｕｒｅｏｃｉｌｌｉｕｍ 在各处理中差异极显著（Ｐ＜０．０１）（图 ５）。
２．５　 土壤微生物与土壤理化因子及植物的相关性分析

相关性热图显示（图 ６），ＳＯＣ、ＣＰ 与细菌 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 显著正相关（Ｐ＜０．０５），ＳＯＣ、ＴＮ、ＣＰ、ＮＰ 与细菌

Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ 显著负相关（Ｐ＜０．０５），ＡＢ 与细菌 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ 显著正相关（Ｐ＜０．０５），ＴＰ 与细菌 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ 显著

负相关（Ｐ＜０．０５），ＳＭ 与真菌 Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ 显著正相关（Ｐ＜０．０５），ＣＮ 与真菌 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 显著正相关

（Ｐ＜０．０５），ＡＢ 与真菌 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿Ｆｕｎｇｉ 显著正相关，ＮＰ 与真菌 Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 显著正相关（Ｐ＜０．０５），ＳＭ
与真菌 Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 极显著正相关（Ｐ＜０．０１）。 土壤特征与细菌主要门整体上呈负相关关系，与真菌主要门

呈正相关关系，植物特征与土壤细菌真菌主要门整体上呈负相关关系。
土壤细菌 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 与 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ 极显著负相关（Ｐ＜ ０． ０１），与 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔｅ 显著负相关（Ｐ ＜

０．０５），与 Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ 显著正相关（Ｐ＜０．０５）。 土壤细菌 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ 与 Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ 显著正相关（Ｐ＜０．０５）。 土

壤细菌 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ 与 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔｅ 极极显著负相关（Ｐ＜０．００１），与 Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ、Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ 极显著正相

关（Ｐ ＜ ０． ０１）。 土壤真菌 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 与 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ、 Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ 极极显著负相关 （ Ｐ ＜ ０． ００１），与

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿Ｆｕｎｇｉ 极显著负相关（Ｐ＜ ０． ０１）。 土壤真菌 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 与 Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ 显著正相关（Ｐ＜

１７　 １ 期 　 　 　 赵莹　 等：短期降水变化对荒漠草原土壤微生物群落的影响 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ５　 细菌、真菌属水平多物种差异检验柱形图

Ｆｉｇ．５　 Ｂａｒ ｃｈａｒｔ ｏｆ ｍｕｌｔｉ⁃ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｔｅｓｔ ａｔ ｔｈｅ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｇｅｎｅｒａ

细菌差异属 Ａ： Ｓ０８５２ 未分类的属 ｍｅｔａｇｅｎｏｍｅ＿ｇ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿Ｓ０８５２；Ｂ： 暖绳菌科未培养的属 ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿ｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｇ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿

Ｃａｌｄｉｌｉｎｅａｃｅａｅ；Ｃ：１６Ｓ 数据库未收录的属 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｇ＿＿ｐｏｓｓｉｂｌｅ＿ｇｅｎｕｓ＿０４；Ｄ： ＳＷＢ０２ 未分类的属 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｇ＿＿ＳＷＢ０２；Ｅ： 束鞘丝藻科未

分类的属 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿＿Ｃｏｌｅｏｆａｓｃｉｃｕｌａｃｅａｅ；Ｆ：放线菌科未培养的属 ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿ｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｇ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿Ｍｉｃｒｏｓｃｉｌｌａｃｅａｅ； 真菌差异属 Ａ： 紫孢

霉属 Ｐｕｒｐｕｒｅｏｃｉｌｌｉｕｍ；Ｂ： 柱霉属 Ｓｃｙｔａｌｉｄｉｕｍ；Ｃ： 卵菌属 Ｏｏｍｙｃｅｓ；Ｄ： 支孢瓶霉属 Ｃｌａｄｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ；Ｅ： 犁头霉属 Ｐａｒａｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ；Ｆ： 荚孢腔

菌科未分类的属 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿＿Ｓｐｏｒｏｒｍｉａｃｅａｅ；Ｇ： 葡萄状穗霉属 Ｓｔａｃｈｙｂｏｔｒｙｓ；Ｈ： Ｍａｌｌｏｃｈｉ 属 Ｍａｌｌｏｃｈｉａ

０．０５）。 土壤 真 菌 Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ 与 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｋ ＿ Ｆｕｎｇｉ 极 极 显 著 正 相 关 （ Ｐ ＜ ０． ００１ ）。 土 壤 细 菌

Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔｅ 与土壤真菌 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 显著正相关（Ｐ＜０．０５）、Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 显著负相关（Ｐ＜０．０５）。
整体来看细菌、真菌之间的相关性要高于细菌与真菌之间的相关性（图 ６）。

ＳＭ 与 ＡＢ 显著正相关（Ｐ＜０．０５），ｐＨ 与 ＢＢ 显著正相关（Ｐ＜０．００１），与 ＬＢ 极显著负相关，ＳＯＣ 与 ＮＰ、ＣＰ、
ＴＰ、ＴＮ 极极显著正相关（Ｐ＜０．００１），ＴＮ 与 ＴＰ、ＣＰ、ＮＰ 极极显著正相关（Ｐ＜０．００１），ＴＰ 与 ＣＰ 极显著正相关

（Ｐ＜０．０１），与 ＮＰ 极极显著正相关（Ｐ＜０．００１），ＣＰ 与 ＮＰ 极极显著正相关（Ｐ＜０．００１），ＮＰ 与 ＰＲ 显著正相关

（Ｐ＜０．０５），ＰＲ 与 ＬＢ 显著负相关（Ｐ＜０．０５）。
为进一步研究微生物主要菌门与土壤、植被特征的关系，进行了冗余分析（ＲＤＡ）（图 ７）。 其中剔除了 Ｐ

值最大的环境因子 ＡＢ，剩余环境因子的总解释率为 ９８．５％，第一轴解释率为 ８３．０８％，第二轴解释率为 ６．２３％。
蒙特卡洛检验结果证明，ＳＭ（Ｐ＝ ０．０１６）和 ＥＣ（Ｐ＝ ０．０７８）是影响土壤菌门的主要因素。

相关性热图显示（图 ６），ＥＣ 与细菌 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｇ＿＿ｐｏｓｓｉｂｌｅ＿ｇｅｎｕｓ＿０４ 显著正相关（Ｐ＜０．０５），ＳＭ 与细菌

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｇ＿＿ＳＷＢ０２ 极极显著负相关（Ｐ＜０．００１）。 ｐＨ 与真菌 Ｐｕｒｐｕｒｅｏｃｉｌｌｉｕｍ、Ｐａｒａｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ 显著负相关

（Ｐ＜０．０５），ＣＮ 与 Ｐｕｒｐｕｒｅｏｃｉｌｌｉｕｍ 极显著正相关（Ｐ＜０．０１），ＳＷＩ 与 Ｐｕｒｐｕｒｅｏｃｉｌｌｉｕｍ 极显著负相关（Ｐ＜０．０１），与
真菌 Ｏｏｍｙｃｅｓ 显著负相关（Ｐ＜０．０５），ＡＢ 与真菌 Ｍａｌｌｏｃｈｉａ 显著正相关（Ｐ＜０．０５）。 在在差异物种中，环境因子

对真菌物种的影响要高于对细菌物种的影响。 土壤细菌 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ ｆ＿＿Ｃｏｌｅｏｆａｓｃｉｃｕｌａｃｅａｅ 与 ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿
ｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｇ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿Ｍｉｃｒｏｓｃｉｌｌａｃｅａｅ 显著正相关（Ｐ＜０．０５）。 土壤细菌 ｍｅｔａｇｅｎｏｍｅ＿ｇ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿
＿Ｓ０８５ 与土壤真菌 Ｐｕｒｐｕｒｅｏｃｉｌｌｉｕｍ、Ｏｏｍｙｃｅｓ 显著正相关（Ｐ＜０．０５），土壤细菌 ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿ｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｇ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｆ
＿＿Ｃａｌｄｉｌｉｎｅａｃｅａｅ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｇ＿＿ｐｏｓｓｉｂｌｅ＿ｇｅｎｕｓ＿０４ 与真菌 Ｃｌａｄｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ 显著正相关（Ｐ＜０．０５），土壤细菌

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿＿Ｃｏｌｅｏｆａｓｃｉｃｕｌａｃｅａｅ 与真菌 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｆ ＿＿Ｓｐｏｒｏｒｍｉａｃｅａｅ 显著负相关（Ｐ ＜ ０． ０５）。 土壤真菌

Ｐｕｒｐｕｒｅｏｃｉｌｌｉｕｍ 与 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿＿Ｓｐｏｒｏｒｍｉａｃｅａｅ、Ｓｔａｃｈｙｂｏｔｒｙｓ 极显著正相关（Ｐ＜０．０１），与 Ｏｏｍｙｃｅｓ 极极显著正

相关（Ｐ＜０．００１），土壤真菌 Ｓｃｙｔａｌｉｄｉｕｍ 与 Ｓｔａｃｈｙｂｏｔｒｙｓ 显著正相关（Ｐ＜０．０５），土壤真菌 Ｏｏｍｙｃｅｓ 与 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿
ｆ＿ ＿ Ｓｐｏｒｏｒｍｉａｃｅａｅ 极显著正相关 （ Ｐ ＜ ０． ０１）， 与 Ｓｔａｃｈｙｂｏｔｒｙｓ 极极显著正相关 （ Ｐ ＜ ０． ００１）， 土壤真菌

Ｃｌａｄｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ 与 Ｍａｌｌｏｃｈｉａ 显著正相关（Ｐ＜０．０５），土壤真菌 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿＿Ｓｐｏｒｏｒｍｉａｃｅａｅ 与 Ｓｔａｃｈｙｂｏｔｒｙｓ 显
著正相关（Ｐ＜０．０５）。 差异物种中土壤细菌间相关性较低，细菌与真菌间、真菌之间相关性较高。

２７ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４５ 卷　
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图 ６　 土壤微生物主要菌门和差异物种与土壤植物的相关分析

Ｆｉｇ．６　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｐｈｙｌａ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｐｌａｎｔｓ
∗Ｐ≤０．０５， ∗∗ Ｐ≤０．０１， ∗∗∗ Ｐ≤０．００１；ＳＭ：土壤含水量；ＥＣ：电导率；ｐＨ：土壤 ＰＨ；ＳＯＣ：土壤有机碳；ＴＮ：全氮；ＴＰ：全磷；Ｃ ∶Ｎ：土壤碳氮

比；Ｃ∶Ｐ：土壤碳磷比；Ｎ∶Ｐ：土壤氮磷比；ＰＲ：植物丰富度；ＳＷＩ：植物香农⁃维纳指数；ＢＢ：地下生物量；ＡＢ：地上生物量；ＬＢ：枯落物量；主要菌

门 １：放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ；２：绿湾菌门 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ；３：变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ；４：酸杆菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ；５： 芽单胞菌门 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔｅ；
６： 粘球菌门 Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ；７： 厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ；８： 拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ；９： 蓝藻门 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ；１０：子囊菌门 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ；１１： 担子菌门

Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ；１２： 球囊菌门 Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ； １３： 被孢霉菌 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ； １４： 未分类真菌菌门 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｋ ＿ Ｆｕｎｇｉ； １５： 壶菌门

Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ；差异物种 １：Ｓ０８５２ 未分类的属 ｍｅｔａｇｅｎｏｍｅ＿ｇ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿Ｓ０８５２；２： 暖绳菌科未培养的属 ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿ｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｇ＿
＿ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿Ｃａｌｄｉｌｉｎｅａｃｅａｅ；３：１６Ｓ 数据库未收录的属 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｇ＿＿ｐｏｓｓｉｂｌｅ＿ｇｅｎｕｓ＿０４；４： ＳＷＢ０２ 未分类的属 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｇ＿＿ＳＷＢ０２；５： 束鞘

丝藻科未分类的属 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿＿Ｃｏｌｅｏｆａｓｃｉｃｕｌａｃｅａｅ；６： 放线菌科未培养的属 ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿ｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｇ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿Ｍｉｃｒｏｓｃｉｌｌａｃｅａｅ；７： 紫孢霉

属 Ｐｕｒｐｕｒｅｏｃｉｌｌｉｕｍ ８： 柱霉属 Ｓｃｙｔａｌｉｄｉｕｍ；９： 卵菌属 Ｏｏｍｙｃｅｓ；１０： 支孢瓶霉属 Ｃｌａｄｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ；１１： 犁头霉属 Ｐａｒａｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ；１２： 荚孢腔菌

科未分类的属 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿＿Ｓｐｏｒｏｒｍｉａｃｅａｅ；１３： 葡萄状穗霉属 Ｓｔａｃｈｙｂｏｔｒｙｓ；１４： Ｍａｌｌｏｃｈｉａ 属 Ｍａｌｌｏｃｈｉａ
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　 　 土壤差异物种与土壤、植被特征的 ＲＤＡ 分析图（图 ７），其中剔除了贡献率较小的环境因子 ＡＢ，剩余环境

因子的总解释率为 ９３．１５％，第一轴解释率为 ６５．５２％，第二轴解释率为 １９．０９％。 结果显示 ＴＰ（Ｐ＝ ０．０６２）为影

响差异物种的主要因素。

图 ７　 土壤微生物主要菌门和差异物种与土壤植物的冗余分析（ＲＤＡ）分析

Ｆｉｇ．７　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｐｈｙｌａ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｐｌａｎｔｓ

图 ８ 土壤微生物多样性指数与土壤、植被特征的相关分析图，细菌的 Ｓｏｂｓ 指数与细菌的 ＡＣＥ 指数极极显

著正相关（Ｐ＜０．００１），与细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｃｈａｏ １ 指数极显著正相关（Ｐ＜０．０１），细菌的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数与

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数极显著负相关（Ｐ＜０．０１），细菌 Ｃｈａｏ １ 指数与 ＡＣＥ 指数极极显著正相关（Ｐ＜０．００１）。 真菌的

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数与细菌的 Ｃｈａｏ １ 指数显著负相关（Ｐ＜０．０５）。 真菌的 Ｓｏｂｓ 指数与真菌 ＡＣＥ 指数、Ｃｈａｏ １ 指数极

极显著正相关（Ｐ＜０．００１），真菌 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数与 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数极极显著负相关（Ｐ＜０．００１），真菌 Ｃｈａｏ １ 指数与

ＡＣＥ 指数极极显著正相关（Ｐ＜０．００１）。 土壤 ｐＨ 与细菌 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数极显著正相关（Ｐ＜０．０１），与细菌 Ｃｈａｏ １
指数显著正相关（Ｐ＜０．０５），与真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数显著负相关（Ｐ＜０．０５）。 ＮＰ 与细菌 Ｓｏｂｓ 指数显著负相关（Ｐ＜
０．０５）。 ＬＢ 与细菌 ＡＣＥ 指数极显著正相关（Ｐ＜０．０１），与细菌 Ｃｈａｏ １ 指数极极显著正相关（Ｐ＜０．００１），与真菌

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数极显著负相关（Ｐ＜０．０１），与真菌 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显著正相关（Ｐ＜０．０５）。
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图 ８　 土壤微生物多样性指数与土壤植物的相关性分析

Ｆｉｇ．８ 　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｌａｎｔｓ
∗Ｐ≤０．０５， ∗∗ Ｐ≤０．０１， ∗∗∗ Ｐ≤０．００１；Ｂ Ｓｏｂｓ：细菌 Ｓｏｂｓ 指数；Ｂ Ｓｈａｎｎｏｎ：细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数； Ｂ Ｓｉｍｐｓｏｎ：细菌 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数；Ｂ ＡＣＥ：细
菌 ＡＣＥ 指数；Ｂ ｃｈａｏ：细菌 ｃｈａｏ １ 指数；Ｆ Ｓｏｂｓ：真菌 Ｓｏｂｓ 指数；Ｆ Ｓｈａｎｎｏｎ：真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数；Ｆ Ｓｉｍｐｓｏｎ：真菌 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数；Ｆ ＡＣＥ：真菌

ＡＣＥ 指数；Ｆ ｃｈａｏ：真菌 ｃｈａｏ １ 指数

图 ９　 土壤微生物多样性指数与土壤植物的 ＲＤＡ 分析

Ｆｉｇ．９　 ＲＤＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｐｌａｎｔｓ

　 　 土壤微生物多样性指数与土壤、植被特征的 ＲＤＡ 分析图（图 ９），其中剔除了贡献率较小的环境因子
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ＳＯＣ，剩余环境因子的总解释率为 ９７．７９％，第一轴解释率为 ６８．９６％，第二轴解释率为 ２４．２４％。 结果显示 ＬＢ
（Ｐ＝０．０１２）为影响微生物多样性的主要因素。 细菌的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数与 ＬＢ 负相关且相关性极小，其他各多样

性指数与 ＬＢ 正相关，真菌的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与 ＬＢ 负相关，其他各多样性指数与 ＬＢ 正相关。 ＬＢ 与细菌的相关

性要强于与真菌的相关性。

３　 讨论

３．１　 降水对土壤及植物的影响

气候变化可以影响区域尺度上的草原植物群落生物量和物种组成［３５—３６］。 降水可以强烈影响与植物群落

生物量相关的各种生态系统功能［３７］ 或地球化学循环［３８］，如土壤有机碳和土壤总氮。 本研究中，丰富度和物

种多样性指数在各处理间差异性不大，可能是由于植物对环境变化特别是水分供应的变化具有不同的适应特

性［３９—４０］，而在短期内植物的种子库并无发生改变，植物种子在干旱胁迫下没有死亡，只是处于休眠状态。 其

他研究结果与本试验结果不同［４１—４２］，可能是由与植物种子库在干旱胁迫下发生了死亡，造成了植物种子库发

生改变，进而造成物种多样性和丰富度发生改变。 地上生物量在各处理间无显著差异，但整体随降水量的增

加而增加，地下生物量在 Ｐ１６６ 处理中最高，在 Ｐ１３３ 处理中最小，地上枯落物在 Ｐ１３３ 处理最多，本研究结果

与其他研究较为一致［４３］。 地上地下生物量并不随着降水梯度表现出平行反应。 可能是由于植物的平衡生长

假说，降水通过改变群落中占主导地位的物种，来改变地上地下生物量的分配。 平衡生长假说表明，植物根据

资源最有限的地方分配其地上或地下生物量［４４］。 地上枯落物则反应了上一年的植物的资源分配。 本研究

中，通过对样地土壤一整年的水分监测，发现土壤含水量随降水的增加而增加，土壤含水量在 Ｐ１６６ 处理中最

高，在 Ｐ３３ 处理中最低。 土壤含水量在很大程度上受到降水的影响，另外植物也可以通过蒸散减少土壤水

分，也可以通过遮挡和凋落物沉积保持土壤水分［４５］。 可能是由于在不同的降水处理中，降雨量增加不仅增加

了土壤水分，还促进了地上植被的生长，植物遮挡和凋落物的沉积保持了土壤水分，使得土壤含水量增加。 在

碱性土壤中随着土壤 ｐＨ 值随着降水增加而增加。 降水量通过影响土壤含水量，影响植物对土壤养分的吸收

与利用，土壤含水量的降低会减少养分供应，并通过降低土壤矿化速率、土壤微生物活性、土壤质量流量和养

分扩散来影响植物和土壤之间的养分循环［４６—４８］。 长期干旱和低降雨量会降低土壤养分可用性并抑制土壤风

化，导致磷释放缓慢和氮损失增加［４９］。 随着降水量的增加，植物源对土壤的碳输入逐渐增加。 土壤含水量的

增加也会促进微生物活性，增加土壤碳的矿化作用。 因此，降水增加了表土中的有机碳周转率和土壤碳

含量［５０—５１］。
３．２　 降水对土壤微生物群落的影响

降水状况的变化可以改变土壤微生物群落，通过使某些 ＯＴＵ 局部灭绝［５２—５３］或改变细菌和真菌的丰度来

改变群落组成，从而有利于某一个类群生长［５３—５４］。 土壤微生物群落可能比地上植物对环境变化更具弹性，只
有当非生物变量超出群落通常经历的范围时，土壤微生物群落才会发生变化［５５］。 本研究中，土壤细菌多样性

在各处理间差异不大，群落组成整体差异也不明显，整个群落各处理间含 ６ 种差异显著的菌属。 真菌 Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数在 Ｐ１３３ 处理中最小，减水处理中也相对较小，群落组成上门水平差异不大，属水平上差异明显，各处理

间含 ８ 种差异显著的菌属。 故在降水变化的处理中真菌比细菌更易受到影响。 然而在目前知识表明，土壤细

菌通常更容易受到土壤水分条件变化的影响，主要是因为它们高度依赖于水的运动和基质扩散［５６］。 相比之

下，土壤真菌对干旱条件的耐受性相对更强，因为它们能够通过扩展菌丝将营养物质和资源从丰富位点转移

到限制位点［５７］。 当然这是土壤水分条件对土壤微生物的直接影响，而降水变化中改变的并非只有土壤水分

条件。 降水变化可以通过改变土壤理化性质，影响养分循化间接影响土壤微生物［１６，５８］。 另外本研究中，土壤

微生物在群落组成中的变化并不显著，可能是由于采取微生物样品前期降雨量较少，１—７ 月仅有全年降雨量

的 １ ／ ３，７ 月份的降雨量仅有 ２．４ ｍｍ，这就造成了在取样时期各处理间处理差异极小。 陆地生态系统模型假

设微生物群落对环境变化是瞬时响应或即刻恢复，而一个具有高度恢复力群落对对环境变化响应迅速，其组
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成将取决于当代条件［５９—６０］。 而荒漠草原长期处于干旱条件下，短期的试验处理对微生物造成的影响远没有

长期气候对微生物影响大［６１］。 本研究结果究竟是当代环境条件造成的还是干旱遗留问题有待进一步研究。
３．３　 土壤与植物对微生物群落的影响

复杂的土壤过程是由土壤细菌和真菌等相互作用驱动的［６２］，本研究中，土壤特征与细菌主要门整体上呈

负相关关系，与真菌主要门呈正相关关系，植物特征与土壤细菌真菌主要门整体上呈负相关关系。 细菌、真菌

主要门之间的的相关性强于细菌门与真菌门的相关性。 差异性物种中，环境因子对真菌物种的影响要高于对

细菌物种的影响，差异物种中土壤细菌间相关性较低，细菌与真菌间、真菌之间相关性较高。 整体来看微生物

多样性指数与 ｐＨ 和 ＬＢ 的相关性最高。 有研究表明，土壤微生物群落组成可以与来自当地的植物群落组成

相关联［６３—６４］。 植物和微生物在地下形成选择性的组合［６５］，这可能表明对降水变化的反应相互依赖。 植物通

过根性状的变化、根分泌物的分泌、落叶输入以及通过改变其周围小气候的物理效应来塑造土壤群落［６６］。 微

生物的活动及其相互作用极大地影响着与土壤生产力和养分循环相关的各种生态系统过程，以及许多其他生

态系统特性和服务［６７］。 土壤细菌和真菌可能共享共同的资源，对底物的竞争可能导致细菌和真菌之间的拮

抗作用［６８］。 此外，一些土壤来源的真菌和细菌物种可以合成抗生素［６９］，大大影响物种的相互作用。 细菌可

通过产生挥发性化合物表现出抗真菌活性，据报道，挥发性化合物可抑制真菌孢子的萌发以及菌丝生长，并改

变真菌形态、酶活性和基因表达［７０］。 由于激烈的竞争共享资源，物种在高度竞争的社区往往增长效率较

低［７１—７２］。 反过来，由不同资源的生态位划分产生的共存物种可能会产生积极的相互作用，这可以提高功能群

落的性能［７３］。 例如，土壤真菌可以分解腐殖酸有机物质，例如，纤维素和木质素以及细菌可以共生地利用真

菌来源的底物［７４］。

４　 结论

短期降水处理荒漠草原对植物多样性、丰富度及土壤碳氮磷化学计量影响不显著；土壤真菌群落对降水

变化的响应较细菌更敏感，群落组成上真菌在门、属上的差异显著高于细菌，差异物种在属水平真菌显著多于

细菌；土壤碳氮磷等环境因子是土壤真菌多样性变化的直接影响因素。
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