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黄土区沟道泥沙微生物群落变化特征及其影响因素 

侯芳彬
1
,王  蕊

1
,Salman Ali

2
,高  鑫

1
,郭胜利

1,3*
 (1.西北农林科技大学水土保持研究所,黄土高原土壤侵蚀与旱地农

业国家重点实验室,陕西 杨凌 712100；2.西北农林科技大学资源与环境学院,陕西 杨凌 712100；3.中国科学院、水利部水土

保持研究所,陕西 杨凌 712100) 

 

摘要：在黄土高原沟壑区,通过 16S rRNA 基因片段和 ITS 高通量测序,研究沟道泥沙中细菌和真菌群落在上-中-下游的变化特征.结果表明:与沟头相

比,把口站的细菌群落中拟杆菌门(Bacteroidetes)与厚壁菌门(Firmicutes)的相对丰度分别增加 6.6%和 10.5%,而变形菌门(Proteobacteria)的相对丰度降低

15.1%;真菌群落中担子菌门(Basidiomycota)的相对丰度增加 7.7%,而子囊菌门(Ascomycota)降低 30.2%;泥沙中黏粒含量与细菌丰富度(Chao1 指数)和多

样性(Shannon 指数)之间显著负相关(P<0.05),与真菌的丰富度和多样性无显著相关性;细菌和真菌群落多样性和丰富度的空间差异与 SOC、Olsen-P 的

变化有关(P<0.05).因此,泥沙中颗粒组成物和养分含量可能是影响沟道微生物群落变化的主要因素. 
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Variations of soil microbial communities along a valley bottom of the loess plateau and the influencing factors. HOU Fang-bin1, 

WANG Rui1, Salman Ali2, GAO Xin1, GUO Sheng-li1,3* (1.State Key Laboratory of soil Erosion and Dryland Farming on the Loess 

Plateau, Institute of Soil and Water Conservation, Northwest A&F University, Yangling 712100, China；2.College of Resource and 

Environment, Northwest A&F University, Yangling 712100, China；3.Institute of Soil and Water Conservation, Chinese Academy of 

Sciences and Ministry of Water Resource, Yangling 712100, China). China Environmental Science, 2019,39(10)：4350~4359 

Abstract：Sediments were collected from up- to down-stream along a valley bottom on the Loess Plateau. Physicochemical 

properties of the collected sediments were measured and the characteristics of bacterial and fungal communities in the sediment 

samples were also determined using the high-throughput sequencing of 16S rRNA gene fragment and ITS. From up- to down-stream 

of the studied valley, the relative abundance of Bacteroidetes and Firmicutes in the collected sediments increased by 6.6% and 10.5% 

respectively, and the relative abundance of Proteobacteria decreased by 15.1%. The relative abundance of Basidiomycota increased 

by 7.7%, while the relative abundance of Ascomycota decreased by 30.2%. The bacterial richness (Chao1index) and diversity 

(Shannon index) were negatively correlated with sediment clay content (P < 0.05), while the correlations between clay content and 

fungal were not significant. The richness and diversity of bacterial and fungal communities were also correlated with sediment SOC 

and Olsen-P (P < 0.05). Therefore, sediment compositions and nutrient content appeared to be a crucial factor influencing the spatial 

variability of sediment microbial communities and diversity. 
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陆地表面每年有高达 75Gt 的土壤发生迁移和

重新分布,其中 70%在陆地表面或相邻流域低洼处

沉积
[1-3]

.土壤的重新分布极大地影响了陆地生态系

统的净初级生产力
[4-6]
以及空间异质性

[3,7-10]
.土壤中

栖息的微生物是陆地表面中最丰富与活跃的一类

生物
[11-13]

,是生物地球化学循环的重要驱动力
[14]

.地

表物质的侧向移动使得地貌
[15-16]

、土壤结构
[10]
、土

壤养分
[17-20]

、微生物特性
[21]
等发生变化. 

黄土高原沟壑区总面积3.56万km
2
,水土流失面

积为 3.06万 km
2
,地形支离破碎,沟壑纵横,大体分为

塬面、坡地和沟道,坡面和沟道合称为沟壑,例如高

原沟壑区齐家川示范区内沟壑的面积可以占到

56%以上
[22]

.沟道不仅是坡面泥沙进入河流和湖泊

的主要通道,也是泥沙沉积的主要区域.黄土高原沟

道系统的产沙量高达整个黄土高原总侵蚀量的

80%,坡面泥沙经过运移进入沟道系统
[23-24]

,使得沟

道中泥沙含沙量大于 1000kg/m
3 [25]

.沟道不仅是坡

面泥沙进入河流和湖泊的主要通道,也是泥沙沉积

的主要区域.黄土高原沟道系统的产沙量高达整个

黄土高原总侵蚀量的 80%,坡面泥沙经过运移进入

沟道系统
[23-24]

,使得沟道中泥沙含沙量大于 1000kg/ 
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m
3[26]

.泥沙迁移过程中轻(低密度)和细(黏粒和粉粒)

的颗粒优先发生运移
[25,27-28]

,更容易迁移到更远的

地方
[3,29-30]

.同时,泥沙颗粒的迁移、分布对土壤有机

碳矿化和积累具有显著影响
[5-6,31-32]

. 

微生物是影响陆地表面生物地球化学循环的

重要因素,已有研究表明微生物群落在坡位间存在

显著差异
[21,33]

,这主要是与坡位间底物供应和水分

条件有关
[21]

.Mohammadi 等发现下坡位较高的土壤

微生物量和活性与其较高的土壤水分和碳氮底物

供应有关
[34]

.坡面侵蚀-沉积区的土壤微生物量以及

酶活性对土壤有机碳含量、湿度等因素的敏感程度

不同
[35-36]

.因此,侵蚀地形对水分和底物产生的变化

会对坡面土壤微生物群落产生显著影响,但是,目前

对沟道重分布过程中微生物群落分布的研究不清

楚.因此,本文探讨的沟道泥沙微生物群落变化及其

影响因素将有助于理解沟道泥沙的迁移分布对陆

地生态系统物质循环的影响. 

本研究选择黄土高原沟壑区典型治理小流域,

基于该流域主沟道,从王东村到把口站等间距采集

泥沙样品,利用高通量测序等技术获取不同位置泥

沙中微生物群落的信息,分析泥沙中细菌和真菌群

落的变化特征;在此基础上探讨了沟道中微生物群

落变化的影响因素. 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 

位于陕甘交界处的长武县王东沟小流域 (东经

107°40′30″~107°42′30″,北纬 35°12′~35°16′) (图 1).

该流域为“陕西长武农田生态系统国家野外科学观

测研究站”的所在地,是我国重点水土流失治理小流

域.土地面积 8.3km
2
,塬、坡、沟约各占土地面积的

1/3(27.7% vs. 36.4% vs. 35.9%)
[37]

,沟壑密度为

2.78km/km
2
,属典型的黄土高原沟壑类型区.塬面海

拔 1220m,从塬面到沟底的最大高差为 280m.属于大

陆季风气候,年均气温 9.1℃,≥10℃积温 3029℃,多年

平均雨量 584mm,但季节性分布不均,降雨的 60%以

上都集中在 6~9 月,多以短期暴雨形式出现.该流域

的主要土壤类型为黄墡土和黑垆土,母质为深厚的

中壤质马兰黄土,土层深厚,土质疏松,质地均一,可

蚀性高,为本实验的开展提供了条件. 

1.2  沟道泥沙样品的采集 

2018 年 5 月中旬,沿王东沟流域主沟道(全长

6.3km)等间距采样,间距 2.1km 左右(图 1);选定的点

依次为王东村(上游)、范家梁(中游)、杜家坪(中游)

和把口站(下游).在沟道中随机采样,重复 3 次,共 12

个样品,考虑到沟道中的泥沙层较浅,每个采样点取 

0~10cm的泥沙样本. 

 

王东村(上游) 

范家梁(中游) 

杜家坪 (中游)

沟道 

N

0 460 920 1840 2760 3680
m

把口站 (下游)

 

图 1  王东沟流域采样位置示意 

Fig.1  Sampling scheme in the study area of the Wangdong 

catchment 

各样品混合均匀后分成两份:一份在室外置于

4℃的保温箱内,之后立即转移至试验室−20℃的冷

藏箱保存,以用于高通量测序;另一份样品风干,用于

测试土壤颗粒、养分等理化指标. 

1.3  DNA 提取和高通量测序 

采用 Fast DNA SPIN Kit for soil 试剂盒和MP 

FastPrep-24 核酸提取仪提取土壤中的 DNA.通过

1%琼脂糖凝胶电泳和分光光度法(260nm/280nm 处

的光密度比)检查提取的 DNA 质量.将所有提取的

DNA 样品储存在−20℃下用于进一步分析.根据测

序区域的选择,使用带 Barcode 的特异引物进行

PCR 扩增 :338F (5'-ACTCCTACGGGAGGCAG- 

CAG-3')和806R(5'-GGACTACHVGGGTWTCTAAT- 

3')
[38]

扩增细菌 16S rRNA基因的 V3-V4区域,同时
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使用 ITS1 (5'-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA- 

3')和 ITS2(5'-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3')引

物通过 PCR 扩增真菌 ITS基因区域
[39]

. 

从 2%琼脂糖凝胶中提取扩增子 ,并使用

AxyPrep DNA 凝胶提取试剂盒(Axygen Biosciences, 

Union City, CA, USA).根据制造商的说明纯化,然后

使用 GeneJET (Thermo Scientific 公司)定量.将纯化

的扩增子以等摩尔量合并 ,然后根据标准方案在

Illumina MiSeq 平台上进行配对末端测序(2×300). 

首先使用 QIIME 包 (Quantitative Insights Into 

Microbial Ecology, v1.2.1)进行高质量序列的提取.

之后使用以下标准对原始 FASTQ 文件进行解复用

和质量过滤: (i)在 10bp 滑动窗口上获得平均质量分

数<20的任何位点截短 300bp,并丢弃短于 50bp的读

数; (ii)精确条形码匹配,引物匹配中的两个核苷酸

错配,并除去含有模糊特征的读数; (iii)仅根据它们

的重叠序列组装长于 10bp 的重叠序列.无法组装的

读数被丢弃.使用 UCLUST 将唯一序列集分类为具

有 97%相似性阈值的操作分类单位 (OTU).使用

Usearch (版本 8.0.1623)鉴定并除去嵌合序列.使用

UCLUST 对 Silva119 16S rRNA 数据库分析每个

16S rRNA和 ITS基因序列的分类,使用 90%的置信

度阈值.将细菌和真菌的原始读数共同存入NCBI序

列读取存档(SRA)数据库. 

1.4  理化性质分析 

风干土样磨细,一部分过 2mm 筛(10目),分析土

壤颗粒组成(MS-2000 马尔文激光粒度仪)和 pH 值 

(在土壤与溶液(1mol/L KCl)之比为 1 : 2.5 (W/V)的

上清悬浮液中测量).一部分过 0.25mm 筛(65 目),测

定样品中的有机碳含量 (H2SO4-K2Cr2O7 外加热

法 

[40]
)和速效磷(Olsen 法

[41-42]
). 

1.5  数据分析方法 

采用 SAS (8.0, SAS Inst. 1998) 软件GLM程序

包对沟道不同处理间的理化性质和微生物群落的

Alpha、Beta 多样性指数进行方差分析(ANOVA),当

F 检验显著时,再对四个位置处理间均值进行比较 

(Duncan)检验(P<0.05).通过 Sigmaplot (12.5)软件绘

制四个处理排名前十的微生物群落在门、纲、目、

科、属水平的相对丰度图.采用 R 语言(3.5.1)对微生

物数据进行整理,通过 ape 包和 ggplot2 包绘制主坐

标分析图 (Principal Co-ordinates Analysis; PCoA),

了解不同处理间门水平(phylum)上细菌和真菌群落

的差异 ;通过 vegan 包绘制 UPGMA 聚类树

(Unweighted Pair-group Method with Arithmetic 

Mean);通过 vegan 包和 packfor 包绘制冗余分析图

(Redundancy Analysis; RDA). 

2  结果与分析 

2.1  沟道泥沙理化性状的变化特征 

沟道泥沙颗粒的理化性状存在显著的空间差

异(表 1).沟道上游 (王东村) 泥沙的粉粒含量为

68.4%,分别较中游(59.0%)、下游(53.3%)高出 16%、

28%.泥沙中黏粒含量变化最为明显,下游较上游增

加 54%(下游 vs.上游:42.3% vs. 27.4%);砂粒含量无

差异.土壤有机碳(SOC)含量从7.4g/kg (上游)增加到

9.1g/kg (下游),增加幅度近 23%.速效磷(Olsen-P)的

变化趋势与 SOC相似,与上游(17.3mg/kg)相比,中游

(22.8mg/kg)和下游(27.2mg/kg)分别增加 24.1%和

36.4%. 

表 1  沟道泥沙颗粒理化性状含量 

Table 1  Selected physicochemical properties of sediments 

from the four sampling points along the valley bottom 

指标 王东村(上游) 范家梁(中游) 杜家坪(中游) 把口站(下游)

砂粒(%) 4.3±0.3a 5.6±2.3a 3.0±1.4a 3.5±0.8a 

粉粒(%) 68.3±0.5a 59.3±3.0b 57.9±1.3b 50.5±1.1c

黏粒 (%) 27.5±0.3a 35.1±1.0b 39.1±2.4c 46.0±1.6d

SOC(g/kg) 7.4±1.33ab 6.4±0.52b 8.4±0.92ab 9.1±2.13a

Olsen-P(mg/kg) 17.3±1.69a 19.6±1.48a 25.9±0.43b 27.2±1.37b

pH 值 8.1±0.17b 8.1±0.13ab 8.0±0.22a 7.8±0.18a

注:同行不同字母表示空间位置变化差异性显著(P<0.05). 

2.2  不同空间位置细菌和真菌群落的组成差异 

沟道泥沙样本中细菌和真菌群落分别获得

34186和38902个高质量序列.从上游到下游,泥沙细

菌群落的 OTU 数显著降低了 23.2%,而真菌群落则

呈现先降低后增加的趋势,且无显著性差异.沟道不

同空间位置泥沙细菌的 Chao1 指数与 Shannon 指数

具有显著差异(P<0.05)(表 2),均表现为:上游(王东

村)>中游(范家梁、杜家坪)>下游(把口站),表明从上

游到下游 ,细菌群落的丰富度与多样性分别降低

13.5%和 10.4%. 而真菌群落的 Chao1 指数与

Shannon 指数从王东村到把口站增加 9.0%和 5.4%,

但均未达到显著水平. 
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表 2  沟道泥沙微生物群落丰富度、多样性和 OTU数(细菌和真菌有效序列分别为 34186和 38902条) 

Table 2  Richness, diversity and OTU number of the microbial communities of the sediments collected from the four sampling 

points along the valley bottom (34186 and 38902 good quality sequences were obtained from bacterial and fungal communities) 

指标 王东村(上游) 范家梁(中游) 杜家坪(中游) 把口站(下游) 

细菌 Chao1 2580.1±112.7a 2411.7±205.2ab 2409.1±135.7ab 2232.0±252.2b 

细菌 Shannon 8.92±0.29a 8.42±0.40ab 8.47±0.30ab 7.99±0.82b 

细菌 OTU 数 3082±126a 2740±213ab 2687±155ab 2366±392b 

真菌 Chao1 1092.7±455.3a 1042.7±76.0a 1173.8±48.6a 1200.9±25.5a 

真菌 Shannon 7.16±0.21a 7.70±0.40a 7.28±0.23a 6.77±1.51a 

真菌 OTU 数 1691±666a 1492±74a 1572±164a 1693±12a 

注:同行不同字母表示空间位置变化差异性显著(P<0.05). 

2.3  沟道泥沙细菌和真菌群落的变化特征 

沟道内不同位置泥沙细菌和真菌群落在门、纲、

目、科、属水平上的相对丰度存在一定差异 (图 2、

3).在细菌群落的门水平上,变形菌(Proteobacteria)、拟

杆菌(Bacteroidetes)和厚壁菌(Firmicutes)在沟道不

同处理中均为优势菌门,其中变形菌门的相对丰度

降低了 15.1%,但未达到显著水平;拟杆菌门和厚壁

菌门较上游相比 ,相对丰度分别增加了 6.6%和

10.5%,但均未达到显著水平(图 2a).纲水平上,γ-变

形菌纲 (Gammaproteobacteria)在沟道不同位置的

相对丰度占比最高且始终保持在 35%以上.下游与

上游相比 ,拟杆菌纲 (Bacteroidia)增加幅度为 6% 

(18.6% vs. 24.2%);α-变形菌纲 (Alphaproteobacteria) 

的相对丰度降低近 3 倍(19.1% vs. 6.9%);梭状芽孢

杆菌纲 (Clostridia) 的相对丰度增加近 3 倍 (3.3% 

vs. 9.4%) (图 2b).科水平上,把口站处黄单胞菌科

(Xanthomonadaceae)和甲壳虫菌科(Chitinophagaceae)

的相对丰度均较上-中游显著降低(P<0.05) (图 2d). 
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图 2  沟道不同处理在门,纲,目,科,属水平上细菌群落的相对丰度(P<0.05) 

Fig.2  Relative abundances of soil bacterial communities of sediments collected from the four sampling points along the valley 

bottom (P<0.05) 

 王东村 范家梁 杜家坪 把口站  
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图 3  沟道不同处理在门,纲,目,科,属水平上真菌群落的相对丰度 (P < 0.05) 

Fig.3  Relative abundances of soil fungal communities of sediments collected from the four sampling points along the valley bottom 

(P < 0.05) 
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真菌群落中,子囊菌门(Ascomycota)、担子菌门

(Basidiomycota)和罗茨菌门(Rozellomycota)为优势

菌门且均存在较大的变异性.子囊菌门在下游的相

对丰度仅为上游相对丰度的 41%(21.3% vs. 51.5%).

与之相反,下游担子菌门的相对丰度为上游的 2.18

倍(14.2% vs. 6.5%),罗茨菌门为上游的 1.62 倍(3.1% 

vs. 1.2%). 壶菌门 (Chytridiomycota)和鞭毛菌门

(Mortierellomycota)在沟道不同位置中有所差异,但

平均相对丰度较小,分别为1.5%和1.1%(图3a).另外,

除纲水平上座囊菌(Dothideomycetes)的相对丰度较

上-中游显著降低外(P<0.05) (图 3b),真菌群落在其

它水平上均无显著差异. 

2.4  细菌和真菌群落的 Beta 多样性分析及 RDA

分析 

采用 PCoA分析对沟道上-中-下游的泥沙样本

进行分析,结果表明沟道微生物群落在分析结果中

具有一定的空间差异(图 4a、4b).细菌群落排序轴第

1 轴的贡献率为 41.3%,排序轴第 2 轴的贡献率为

15.6%,前 2轴累计解释了变量的 57.0%.其中,第一主

成分轴上王东村、范家梁与杜家坪三点聚类明显,

但与把口站差距明显.真菌群落排序轴第 1 轴的贡

献率为 21.1%,排序轴第 2 轴的贡献率为 17.2%,前 2

轴累计解释了变量的 38.3%.王东村、范家梁、杜家

坪和把口站在第一与第二成分轴上均有差距. 

构建UPGMA聚类树对沟道样品进行聚类分析,

研究四个处理间的相似性.细菌群落的 UPGMA 聚

类树表明:除杜家坪 2 外,把口站与其他 3 个处理的

细菌群落区系明显属于两个不同的组(图 4a);但是,

真菌群落的UPGMA 聚类树显示 4个处理间的真菌

群落区系区分不明显(图 4b). 
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图 4  沟道泥沙细菌和真菌群落在四个处理中的 PCoA及

UPGMA聚类树分析 

Fig.4  PCoA analysis and UPGMA analysis of bacterial fungal 

communities in the sediments collected from the four sampling 

points along the valley bottom 
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采用RDA分析对各环境因子(黏粒、粉粒、SOM

和 Olsen-P)与不同处理的泥沙微生物群落组成进行

相关性分析(图 5a、5b).结果显示细菌和真菌群落的
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分布与粒级含量、SOM和Olsen-P有较强的相关性.

此外,在微生物群落,尤其是细菌群落的RDA分析中

能够区分出把口站和上-中游两个明显的地理群. 
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图 5  沟道泥沙细菌和真菌群落在不同处理中的 RDA分析 

Fig.5  RDA analysis of bacterial and fungal communities in 

the sediments collected from the four sampling points along  

the valley bottom 
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3  讨论 

3.1  沟道泥沙颗粒分布的空间变化对微生物群落

的影响 

泥沙或土壤是微生物的栖息地,随着泥沙或土

壤的运动,微生物群落会产生相应变化
[43]

.从王东村

(上游)到把口站(下游),沟道泥沙中黏粒比例增加,粉

粒含量降低(表 1);细菌和真菌群落的丰富度和多样

性也存在差异(表 2).通过粒级含量与 Alpha 多样性

指数的回归分析发现 :黏粒含量与细菌 Chao1、

Shannon 指数显著负相关(P<0.05);粉粒含量与细菌

Chao1、Shannon 指数显著正相关(P<0.05).这些结果

表明沟道细菌群落的空间分布差异可能与颗粒分

布的空间变化有关.沟道内泥沙颗粒在迁移的过程

中不断分选,黏粒含量不断提高,非毛管孔隙比例增

加,使得细菌在该孔隙中活动困难
[44]

,因而把口站处

细菌群落的丰富度和多样性降低.除此之外,Yang

等  

[45]
在研究天然草地时发现与 0.25~1mm 和

<0.25mm的颗粒相比, 2~4mm和 1~2mm颗粒的细

菌多样性更大;Sessitsch等
[46]
发现细砂、淤泥和黏土

中相关细菌种群的组成、结构主要受粒径影响,细菌

多样性呈现随粒径减小而增加的趋势. 

与细菌不同,黏粒含量与真菌 Chao1、Shannon

指数显著正相关(P<0.05);粉粒含量与真菌 Chao1、

Shannon 指数显著负相关(P<0.05).与细菌群落相关

结果相比,泥沙粒级与真菌群落丰富度、多样性变化

的相关性较弱,这是由于真菌菌丝的生长形式使它

们比细菌具有更强的转移营养物和克服不良生长

条件的能力
[47-49]

. 

3.2  沟道泥沙中微生物群落与养分含量的相关性 

微生物群落的动态变化与侵蚀导致的土壤养

分含量的改变密切相关
[9,50-55]

.泥沙颗粒向下游分选

的过程中黏粒含量比例增加,SOC、Olsen-P 含量也

有所提高.由 RDA分析,SOC和 Olsen-P 沿沟道上-

中-下游的含量变化是影响细菌与真菌群落组成和

活性的因素(图 5a、5b).SOC、Olsen-P 与细菌丰富

度、多样性显著相关(P<0.05),表明 SOC和 Olsen-P

能够影响细菌群落的组成.根据微生物营养对策分

类,富营养菌可利用活性较高的碳源快速生长,寡养

菌对贫瘠养分条件抗性能力更强
[56]

.本研究中变形

菌门
[57]
和拟杆菌门

[56]
均属于富养菌,因此这两种菌

在养分含量丰富的把口站相对丰度较高. 

真菌群落同样与土壤养分含量密切相关.SOC、

Olsen-P 与真菌丰富度、多样性正相关(P<0.05).这

可能与真菌具有良好的分解能力有关:子囊菌门和

担子菌门能够分解大多数有机物质和植物残

骸  

[58-59]
,因而沟道真菌群落的丰富度和多样性与养

分含量有关.另外,PCoA 分析中(图 4b),随养分含量

的增加,不同处理间真菌群落差距明显也可以印证

这一点.另外,Trivedi等
[50]
研究发现侵蚀区SOC的流

失能够抑制土壤微生物群落(特别是真菌)的快速生

长;Thormann
[51]
发现门水平上不同真菌群落在泥炭

地碳循环中发挥重要作用.因此,研究认为细菌和真
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菌群落在沟道泥沙中的动态变化与养分含量变化

有关. 

3.3  沟道的厌氧环境对微生物群落的影响 

厌氧环境能够影响细菌群落的丰富度和多样

性
[55]

.由 PCoA 分析和 UPGMA 聚类树,把口站与王

东村、范家梁、杜家坪 3 个处理差距明显(图 4a),

表明把口站由于长期积水产生的厌氧环境影响了

细菌群落.由图 2b,α-变形菌纲(好氧菌)
[60]
在把口站

的相对丰度较其他 3 个处理降低了近 2/3(6.9% vs. 

18.0%),拟杆菌纲(厌氧菌)
[61]

则增加 6%(24.2% vs. 

18.6%).由此,厌氧环境使把口站与上-中游细菌群落

差异明显. 

此外,结合王东沟流域塬面与坡面的已有研究成

果,沟道 Chao1 指数(2408.2)和 Shannon 指数(8.45)显

著低于塬面(4732.0, 10.09)和坡面(4589.4, 9.84) (P< 

0.05)
[21,33]

,表明细菌群落的Alpha 多样性指数在塬-坡

-沟的地形变化中呈降低趋势.塬面和坡面的优势菌

门中除变形菌(兼性厌氧菌)外,酸杆菌和放线菌均为

好氧菌
[60,62]

;沟道的优势菌门中,变形菌(兼性厌氧菌),

拟杆菌(厌氧菌)和厚壁菌(厌氧菌)等厌氧菌富集(图

2a)
[61]

.从黄土高原沟壑区地貌组成角度来看,塬面和

坡面是来水来沙区
[63-65]

,沟道是水流和泥沙的汇集

区 

[24]
,因而沟道中水分条件良好,形成的厌氧环境有利

于厌氧菌的生存,进而影响了沟道细菌群落的分布. 

沟道的厌氧环境尽管对细菌影响显著,但对真

菌群落的影响不显著.对真菌群落而言,坡面土壤中

的优势菌门为接合菌门(Zygomycota)、担子菌门和

子囊菌门
[21]

;沟道中为子囊菌门、担子菌门和罗茨菌

门(图 3a).有学者在接合菌门,子囊菌门和担子菌门

中发现了 17种需氧真菌种
[66]

.但是,也有研究发现子

囊菌门中有些菌纲 ,如粪壳菌能够适应厌氧环境 

(图 3b)
[67-69]

;罗茨菌门也可以同时生存于土壤、淡水

以及海洋沉积物等环境(图 3a)
[70-71]

.同时,UPGMA

聚类树(图 4b)聚类不明显可以证明这一点. 

4  结论 

4.1  门水平上,与上游相比,把口站的细菌群落中拟

杆菌门与厚壁菌门的相对丰度分别增加 6.6%、

10.5%,变形菌门降低 15.1%;真菌群落中担子菌门的

相对丰度增加 7.7%,而子囊菌门降低 30.2%. 

4.2  细菌群落的丰富度、多样性降低,而真菌群落

增加,这可能与颗粒的空间分布有关. 

4.3  沟道的理化环境影响微生物群落的分布.除此

以外,沟道内厌氧环境在一定程度上影响了细菌群

落的分布. 
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