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黄土高原草地土壤细菌群落结构对于降水变化的响应
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摘要: 微生物作为生态系统功能的主要参与者，对降水变化引起的土壤水分变化的响应是科学评估气候变化对半干旱生态系统

影响的一个非常重要的方面．为研究降水变化对土壤微生物群落结构多样性的影响，在黄土高原进行了为期 2 a的原位模拟降
雨变化实验，设置了 5种降水梯度，即减少自然降雨的 80%和 40%、自然降雨和增加自然降雨的 40%和 80% ( 编号为 D80、D40、
NP、I40和 I80) ．结果表明: ① 减雨或增雨 80%处理中 C/N 较低，而增雨 40% ( I40) 时最大，0 ～ 20 cm 土层的均值为 10. 76;
MBC/MBN在减雨 80% ( D80) 和增雨 80% ( I80) 处理中随土层变化显著，D80 时最大值为 14. 15． ② 黄土高原天然草地土壤中，
主要的优势菌门为放线菌门( Actinobacteria) 、变形菌门( Proteobacteria) 、绿弯菌门( Chloroflexi) 、酸杆菌门( Acidobacteria) ，主要的
优势菌纲为放线菌纲( Actinobacteria) 、酸杆菌纲( Acidobacteria) 、α-变形杆菌纲( α-Proteobacteria) 和热微菌纲( Thermomicrobia) ．
③ ＲDA分析显示，在降水处理条件下，土壤溶解性有机碳、可溶性有机氮、电导率、pH值的变化是影响该研究区土壤细菌分布的
主要因素．总之，干旱或极端降水对黄土高原区土壤活性有机质含量和土壤细菌种群多样性及丰度影响显著．
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Abstract: As the main participants of ecosystem functions，the response of microorganisms to variations in soil moisture caused by the
changes in precipitation amounts should be quantified to evaluate the impact of climate change on semi-arid ecosystems． For this
purpose，a two-year simulation of the changes in the rainfall patterns was conducted on the Loess Plateau，and five precipitation
treatments ( 80% and 40% decrease in precipitation，D80，D40; natural precipitation，NP; 40% and 80% increase in precipitation，
I40，I80) were set up． The results showed that: ① Compared with NP，the carbon-to-nitrogen ratio ( C /N) was lower in DP80 or
IP80，while it reached the maximum value in I40． The mean C /N value of the 0-20 cm soil layer was 10. 76． The microbial biomass
carbon to microbial biomass nitrogen ratio ( MBC/MBN) varied significantly with the soil layer in the treatments of D80 and I80，and
the maximum value was 14. 15 in D80． ② In the grassland soil naturally growing on the Loess Plateau，at the phylum level，the
dominant phyla were Actinobacteria， Proteobacteria， Chloroflexi， and Acidobacteria． At the class level， Actinobacteria，
Acidobacteria，α-Proteobacteria，and Thermomicrobia were predominant． ③ ＲDA analysis showed that changes in soil dissolve organic
carbon ( DOC) ，dissolved organic nitrogen ( DON) ，elemental carbon ( EC ) ，and pH values were the main factors affecting the
distribution of soil bacteria under the five precipitation treatments in the study area． Overall，80% increase or decrease in precipitation
has a significant impact on soil active organic carbon content and bacterial abundance，especially D80． In conclusion，drought or
extreme precipitation may considerably change the active organic matter content and bacterial community diversity and abundance in the
soils of the Loess Plateau．
Key words: loess plateau; precipitation change; soil microorganisms; community structure; high throughput sequencing

降水量的改变是全球气候变化的重要结果，该

变化会影响陆地生态系统的生物地球化学循环等过

程［1］．然而，陆地生态过程对降水变化的响应机制
尚不明确．有报告指出( IPCC) ，未来对区域尺度上
降水模式的预测存在不确定性，而全球水循环的加

剧将增加降水量的年际变化和极端降水事件的发生

频率［2］，这一变化将极大地影响陆地生态系统的
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碳、氮循环及植被净初级生产力［3］，从而直接或间
接地影响土壤微生物群落． 在水分有效性为限制因
子的干旱半干旱地区，降水量的改变直接影响植被

生长，对该地区土壤理化性质的影响更为明显，进而

影响干旱生态系统中土壤微生物群落结构和功

能［4，5］．土壤微生物是有机质的主要分解者，参与土
壤的整个生化过程，其群落结构对资源有效性的变

化较为敏感［6，7］．因此，了解降水变化对半干旱生态
系统中土壤微生物群落的影响至关重要．
半干旱生态系统的降水量及土壤含水量变化较

大，土壤水分有效性的变化导致养分有效性发生改

变进而影响微生物活性［8，9］． 不同土壤微生物种群
对环境变化的适应性差异导致土壤微生物群落结构

的多样性及丰富度发生变化［10］． 目前，土壤微生物
对降水变化的响应研究结果不一［11 ～ 13］． Castro等［14］

的研究发现降水变化能改变土壤微生物的相对丰

度． Evans等［12］对农田土壤微生物的研究发现，不同
的降雨处理中，细菌群落组成并无差异，但是在干燥

再润湿脉冲的作用下，同一处理中的细菌群落组成

变化显著． Zhou 等［15］的 Meta-分析结果显示在干旱
地区，微生物生物量对降雨量增加更敏感，而在湿润

地区，减少降雨对微生物生物量影响显著; 增雨可

能增加细菌群落中变形菌门和拟杆菌门的丰度． 然
而，Na等［16］的研究发现降水变化对荒漠生态系统
细菌多样性没有显著影响． 降水引起微生物群落的
变化受区域差异影响较大［17］．黄土高原地区气候干
旱，降雨量少且集中，土壤中水分补给受到限制，降

水是调节该地区水分和碳平衡的关键因素，对该地

区土壤理化性质的影响更为明显［18，19］．长期气候数
据表明，黄土高原地区降水量的年际变异性随着极

端降水事件的增多而增大［20］． 然而，黄土高原区土
壤微生物群落对降水变化的响应尚不清楚．因此，了
解黄土高原区土壤细菌群落结构对降水变化的响应

过程，对于预测该地区土壤微生物如何应对未来气

候变化至关重要．
为研究降水对土壤细菌群落结构的影响，本文

通过模拟不同降水变化，分析了黄土高原半干旱区

降水变化所引起的土壤理化性质及土壤微生物群落

的变化情况，并利用高通量测序技术分析了不同的

降水条件对土壤微生物多样性及群落结构的影响，

以期为深入研究全球气候变化对土壤的影响及土壤

对气候的反馈作用提供科学依据．

1 材料与方法

1. 1 研究区概况
研究区位于陕西省安塞水土保持综合实验站

( 东经 109°19 ＇23″，北纬 36°51 ＇30″) ． 海拔1 068 ～
1 309 m，温带大陆性半干旱季风气候，年平均气温
9. 1℃，年平均降雨量 506. 60 mm，降水集中在 7 ～ 9
月．土壤质地为壤土． 植被类型属森林草原，研究区
主要植被以狗尾草、草木樨状黄芪、沙打旺、盖伏地
锦、甘草、青蒿、铁杆蒿、达乌里胡枝子、苦马豆和披
针叶黄华为主．

2015 年春，在试验区平坦的天然草地上设置了
15 个 3 m ×3 m的小区( 5 个处理 × 3 个重复) ，每个
小区之间设 1 m的缓冲区．本实验旨在探究降水变
化对土壤的影响，包括增雨处理和减雨处理．减雨处
理采用有机玻璃冠层法( 有机玻璃透光率 ＞ 92%，V
型槽厚度 2 mm，与水平面夹角 20°) 控制各小区的
自然降水．每块有机玻璃的水平投影面积为 3 m ×
0. 10 m ( 图 1) ．减雨 40% ( D40) 是指若干个有机玻
璃板的总水平投影面积占小区总面积的 40%，即人
为地减少自然降雨的 40% ． 同样地，减雨 80%
( D80) 指在自然降水的基础上人为减少 80% ． 各处
理小区有机玻璃板数量的计算方法如下:

减雨量 = 3 m × 0. 1 m × n
3 m × 3 m

式中，m表示单位米; n 表示有机玻璃板的数量．增
雨处理是将对应的减雨处理中有机玻璃板承接的雨

水通过 PVC板导入集水桶，再均匀地洒到增雨处理
的小区内( 图 1 ) ． 5 个降水梯度处理: D80、D40、
NP、I40 和 I80，分别表示在自然降水的基础上人为
减少 80%、减少 40%、自然降水和在自然降水基础
上人为增加 40%及增加 80%的降水．

图 1 增雨与减雨装置
Fig． 1 Precipitation-decreasing device and

precipitation-increasing device

2017 年 8 月，用直径为 1 cm 的土钻采集各处
理下的样品，分为两个土层: 0 ～ 5 cm 和 5 ～ 20 cm．
每个样地用 5 点法采样，并就地混匀，以减小非均质
性引起的误差．已采集土样被分为三部分: 其中一部
分自然风干，以测定土壤的基本理化性质; 部分表

层( 0 ～ 5 cm) 土样保存于 － 20℃冰箱中，进行微生
物量测定; 另一部分表层鲜样用已灭菌的锡箔纸包

裹后放入液氮罐带回，由美吉公司进行高通量测序．
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1. 2 土壤理化性质分析
土壤 pH值采用德国赛多利斯公司出产的 PB-

10 pH计( 土壤∶ 水 = 1∶ 2. 5，质量浓度) 进行分析．
土壤电导率( EC) 由中国般特公司出产的 ECscan40
电导率仪测定．采用重铬酸钾氧化法测定土壤有机
质( SOC) ．土壤全氮( TN) 测定采用硫酸混合催化剂
消煮和凯氏定氮仪( 2300，瑞典 FOSS 公司) ． 采用
氯仿熏蒸-K2SO4 浸提法测定土壤微生物量碳
( MBC) 和微生物量氮 ( MBN ) ． 采用氯仿熏蒸-
NaHCO3 浸提法测定土壤微生物量磷( MBP) ． 土壤
硝态氮( NO －

3 -N ) 和铵态氮( NH
+
4 -N ) 测定采用 1

mol·L －1 KCl 浸提，流动分析仪( AutAnalyel，美国
AAA公司) 测定．以上具体方法均参考文献［21］．
1. 3 DNA提取、扩增和 Illumina MiSeq高通量测序

DNA提取、扩增和 Illumina MiSeq 高通量测序
均由上海美吉生物公司 ( Omega Bio-tek，Inc，
Doravilla，GA，USA) 完成．从每个样本中提取的 DNA
序列作为扩增模板，PCＲ 使用 TransGen AP221-02:
TransStart Fastpfu DNA 聚合酶． 为确定不同降水处
理下土壤细菌的群落组成和多样性，对 16S 及其
rＲNA 进行扩增． 利用 338F ( 5-ACTCCTACGGG
AGGCAGCAG-3 ) 和 806Ｒ ( 5'-GGACTACHVGGGT
WTCTAAT-3') 引物扩增细菌 16S rＲNA 基因的 V1-
V3 高变区．全部样本按照正式实验条件进行，每个
样本 3 个重复，将同一样本的 PCＲ 产物混合后用
2%琼脂糖凝胶电泳检测，使用 AxyPrepDNA 凝胶回
收试剂盒切胶回收 PCＲ 产物，Tris _HCl 洗脱; 用
2%的琼脂糖电泳检测．

PCＲ过程采用 TransStart FastPfu DNA 聚合酶，
PCＲ仪使用 ABI GeneAmp 9700． 20 μL的 PCＲ反
应体系: 5 × FastPfu缓冲液，4 μL; 2. 5 mmol·L －1核

苷酸，2 μL; 正向引物( 5 μmol·L －1 ) ，0. 8 μL; 反向
引物( 5 μmol·L －1 ) ，0. 8 μL; 0. 4 μL FastPfu 聚合
酶; 模板 DNA，10 ng; 再添加 ddH2O 至 20 μL．
PCＲ反应步骤及条件: 95℃变性 30 s，使 DNA 双螺
旋氢键断裂，形成单链 DNA作为反应模板; 55℃退
火 30 s，引物与模板的互补区域结合形成模板-引物
复合物; 72℃延伸 45 s，以引物为固定起点，在 DNA
聚合酶作用下合成新的 DNA链．以上三步作为一个
循环 重 复 进 行，共 循 环 35 次． PCＲ 产 物 经
QuantiFluorTM-ST 蓝色荧光体系进行定量，再根据
每个样本的测序量进行混合，最后构建 MiSeq 文库
并进行排序．
原始序列在 QIIME 软件中进行裁剪、合并及分

配( v1. 8. 0，http: / /www． qiime． org / ) ． 去除低质量
序列( 长度 ＜ 150 bp) ．高质量序列以 97%的相似性

聚类成操作分类单元 ( OTUs ) ． 在 QIIME 中计算
OTUs数、α 多样性指数、Chao1 指数、Shannon 和
Simpson指数． 同时用 ANOSIM 分析方法分析处理
间的差异．
1. 4 数据分析
采用 SPSS 23. 0 进行方差分析( ANOVA) ，确定

不同处理间土壤理化指标、微生物生物量、土壤细菌
群落多样性指数的显著性( P ＜ 0. 05 的显著性水
平) ．所有柱状图及柱形堆积图均由 Origin 2018 绘
制．利用冗余分析( ＲDA) 比较土壤理化指标与微生
物群落组成的相关性．

2 结果与分析

2. 1 不同增减雨梯度下土壤基本理化性质的变化
如表 1，不同增减雨处理下的土壤基本理化性

质变化显著．样地土壤偏碱性，pH 值在 8. 01 ～ 8. 74
之间变动．与自然降水处理( NP) 相比，0 ～ 5 cm 土
层减雨处理中有机碳( SOC) 、可溶性碳( DOC) 和全
氮( TN) 含量对增加，D40 处理中相对减小，铵态氮
( NH +

4 -N) 和微生物量氮( MBN ) 在 D80 中相对减
小，D40 中相对增加; 增雨处理中 SOC、DOC、
MBC、TN和 MBN含量相对增加，而NO －

3 -N和 DON
含量相对减小． 5 ～ 20 cm 土层减雨处理中 SOC、
DOC、MBC、TN、NH +

4 -N、NO
－
3 -N和 DON含量对于

自然降水处理相对增加; 增雨处理中 DOC、MBC、
TN 和NO －

3 -N含量比自然降水处理中相对增加，
SOC、NH +

4 -N和 DON 含量在 I80 处理中相对减小．
C /N在 I40 中最大，为 10. 32 ( 0 ～ 5 cm) 和 11. 20 ( 5
～ 20 cm) ．增雨 40%或减雨 40%时，TN含量随土层
变化显著．减雨 80%时，TN、DON 和NO －

3 -N含量显
著高于其他降水处理; MBC、MBN 和 MBP 含量在
该条件下随土层变化显著． D80 处理表层土中
MBC /MBN达到最大值，为 14. 15，是自然降水处理
下的 1. 85 倍，并随着土层深度增加，比值显著减小，
说明干旱条件对微生物群落组成及丰度在不同深度

的土壤中影响显著; 而表层土中的 SOC、TN含量与
自然降雨相比分别增加了 1. 75 g·kg －1 和 0. 23
g·kg －1 ; 5 ～ 20 cm 土层中，SOC、TN 含量与 NP 相
比分别增加了 2. 87 g·kg －1和 0. 31 g·kg －1，说明干

旱的土壤条件有利于 SOC和 TN在深层土中富集．
2. 2 不同降雨梯度下表层土壤微生物多样性及丰
富度的变化

降水变化处理下土壤微生物多样性、丰富度的
变化如图 2．随着不同的增减雨梯度变化，自然降雨
处理中 Chao、Ace 及 Sobs 指数显著高于其他处理，
说明在不受外界干扰的天然草地中，降雨量对土壤
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表 1 不同的降雨梯度及土层深度条件下，土壤理化性质的平均值及标准差1)

Table 1 Mean and standard deviation of soil physical and chemical properties under different precipitation gradients and soil depth conditions

项目
D80 D40 NP I40 I80

0 ～ 5 cm 5 ～ 20 cm 0 ～ 5 cm 5 ～ 20 cm 0 ～ 5 cm 5 ～ 20 cm 0 ～ 5 cm 5 ～ 20 cm 0 ～ 5 cm 5 ～ 20 cm

TN/g·kg － 1 0. 62 ± 0. 18Aa 0. 63 ± 0. 18Aa 0. 44 ± 0. 00Ab 0. 37 ± 0. 02Bb 0. 39 ± 0. 04Ab 0. 32 ± 0. 04Ab 0. 44 ± 0. 05Ab 0. 33 ± 0. 02Ab 0. 52 ± 0. 06Aab 0. 37 ± 0. 04Ab
SOC/g·kg － 1 5. 73 ± 1. 57Aa 6. 23 ± 0. 07Aa 4. 16 ± 0. 73Ab 3. 77 ± 0. 60Ab 3. 98 ± 0. 60Ab 3. 36 ± 0. 48Abc 4. 55 ± 0. 37Aab 3. 64 ± 0. 06Bb 5. 20 ± 1. 07Aab 2. 69 ± 0. 17Bc
C /N 9. 16 ± 0. 58Aa 9. 96 ± 2. 78Aab 9. 39 ± 1. 78Aa 10. 28 ± 1. 00Aab 10. 12 ± 0. 79Aa 10. 34 ± 0. 23Aab 10. 32 ± 1. 60Aa 11. 20 ± 0. 86Aa 9. 89 ± 1. 09Aa 7. 42 ± 1. 33Ab
pH 8. 04 ± 0. 09Ac 8. 01 ± 0. 07Ac 8. 59 ± 0. 02Aa 8. 57 ± 0. 10Aa 8. 74 ± 0. 04Aa 8. 72 ± 0. 04Aa 8. 41 ± 0. 09Bb 8. 60 ± 0. 06Aa 8. 19 ± 0. 05Ac 8. 26 ± 0. 08Ab
EC/S·cm － 1 2. 78 ± 0. 64Aa 2. 94 ± 43. 03Aa 1. 11 ± 0. 19Ab 1. 33 ± 1. 51Abc 0. 86 ± 0. 13Ab 1. 02 ± 12. 12Ac 1. 02 ± 0. 62Ab 1. 08 ± 0. 84Ac 1. 25 ± 0. 33Ab 1. 58 ± 0. 08Ab
NO －

3 -N/mg·kg － 1 20. 01 ± 8. 35Aa 25. 81 ± 3. 09Aa 1. 13 ± 0. 15Ab 1. 34 ± 0. 39Ab 2. 40 ± 0. 92Ab 1. 33 ± 0. 46Bb 4. 34 ± 0. 68Ab 2. 31 ± 0. 49Bb 2. 23 ± 0. 24Ab 1. 20 ± 0. 15Bb
NH +

4 -N/mg·kg － 1 1. 70 ± 0. 69Ab 1. 42 ± 0. 57Abc 3. 75 ± 1. 14Aa 2. 84 ± 0. 36Aa 2. 03 ± 0. 69Ab 1. 31 ± 0. 47Ac 2. 27 ± 0. 28Aab 2. 19 ± 0. 48Aab 1. 34 ± 0. 11Ab 1. 24 ± 0. 10Ac
DOC/mg·kg － 1 94. 08 ± 29. 13Aa 62. 82 ± 27. 52Aa 50. 79 ± 4. 79Ab 34. 56 ± 4. 38Ba 37. 60 ± 3. 06Ab 33. 54 ± 3. 09Ba 49. 46 ± 3. 82Ab 36. 59 ± 5. 38Ba 49. 43 ± 6. 00Ab 39. 67 ± 9. 42Aa
DON/mg·kg － 1 41. 58 ± 13. 95Aa 50. 24 ± 9. 65Aa 10. 17 ± 1. 37Ab 8. 31 ± 1. 36Ab 10. 76 ± 1. 32Ab 7. 71 ± 1. 87Bb 9. 78 ± 0. 67Ab 7. 89 ± 2. 66Ab 8. 13 ± 0. 84Ab 6. 60 ± 3. 43Ab
DOP/mg·kg － 1 4. 20 ± 1. 65Ab 3. 04 ± 1. 38Ab 7. 26 ± 0. 83Aa 7. 13 ± 1. 05Aa 1. 85 ± 0. 70Acd 1. 30 ± 0. 25Bbc 3. 06 ± 0. 88Abc 2. 76 ± 1. 12Abc 1. 36 ± 0. 25Ad 0. 98 ± 0. 20Bc
MBC/mg·kg － 1 72. 16 ±17. 93Aab 32. 11 ± 10. 74Ba 36. 11 ± 10. 45Ab 32. 01 ± 11. 81Aa 48. 62 ± 6. 15Aab 17. 39 ± 4. 37Ba 65. 76 ±10. 98Aab 27. 95 ± 5. 55Ba 82. 40 ± 2. 22Aa 33. 26 ± 0. 71Ba
MBN/mg·kg － 1 4. 71 ± 1. 55Bb 13. 74 ± 1. 69Aa 10. 40 ± 3. 52Aa 6. 45 ± 1. 50Bab 8. 10 ± 2. 33Aab 7. 11 ± 2. 26Aab 8. 42 ± 2. 70Aab 4. 25 ± 0. 58Bb 11. 64 ± 2. 67Aa 9. 49 ± 1. 06Aab
MBC/MBN 14. 15 ± 0. 91Aa 4. 20 ± 0. 84Bab 2. 93 ± 0. 21Ac 5. 00 ± 1. 55Aab 7. 63 ± 0. 64Abc 3. 08 ± 1. 56Ab 9. 08 ± 3. 40Ab 5. 58 ± 1. 50Aa 6. 99 ± 1. 06Abc 3. 50 ± 0. 07Bab
MBP/mg·kg － 1 3． 81 ± 1． 26Aa 1． 14 ± 0． 31Ba 3． 32 ± 1． 09Aa 2． 54 ± 0． 60Aa 1． 85 ± 0． 38Aa 0． 30 ± 0． 10Ba 4． 21 ± 0． 89Aa 3． 19 ± 0． 81Aa 4． 15 ± 1． 26Aa 0． 64 ± 0． 24Ba

1) 不同大写字母表示相同的降雨处理条件下不同土层深度之间的差异 ( P ＜ 0. 05 ) ，不同小写字母表示不同降水处理之间的差异显著 ( P ＜

0. 05)

不同小写字母表示不同降水处理之间的差异显著 ( P ＜ 0. 05) ，横轴表示 5 种降水处理，纵轴表示微生物多样性指数

图 2 不同降雨梯度下土壤微生物多样性及丰富度
Fig． 2 Soil microbial diversity and abundance in different precipitation gradients

微生物群落的丰富度有明显影响，其中减雨 80%处
理中影响最为显著． Chao 指数范围介于2 626 ( NP)
～ 2 478( D80) 之间，自然降雨处理样地中细菌种类
最多，D80 处理样地中细菌种类最少． Shannon 指数
范围介于 6. 73 ～ 6. 41 之间，由大到小依次为 NP ＞
I80 ＞ I40 ＞ D40 ＞ D80，Shannon 值越大，说明群落多
样性越高，结果表明在自然恢复草地中，增雨或减雨

对土壤微生物群落多样性及均匀度都有影响，与自

然降雨处理相比，增雨对草地微生物群落多样性的

影响不显著，减雨对微生物群落多样性的影响显著

( P ＜ 0. 05) ．

2. 3 不同水分梯度下表层土壤细菌的群落组成
高通量测序检测到黄土高原天然草地表层土

( 0 ～ 5 cm) 中的微生物有 32 门，74 纲，148 目，267
科，466 属; 其中门( phylum) 和纲( class) 水平的细
菌群落结构如图 3 所示．如图 3 ( a) ，黄土高原天然
草地土壤细菌主要以放线菌门( Actinobacteria) 、变
形菌门( Proteobacteria) 、绿弯菌门( Chloroflexi) 和酸
杆菌门( Acidobacteria) 为主．纲分类统计如图 3( b) ，
黄土高原天然草地中，土壤细菌纲类群多以放线菌

纲( Actinobacteria) 、酸杆菌纲( Acidobacteria) 、α-变
形 杆 菌 纲 ( α-Proteobacteria ) 和 热 微 菌 纲
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( Thermomicrobia) 为主．
各处理优势细菌门的相对丰度如图 3 ( c) ，减

雨处理中放线菌的相对丰度显著高于其他处理，

相对丰度变化范围为: 41. 31% ～ 35. 08%，D80 ＞
D40 ＞ NP ＞ I40 ＞ I80． 变形菌门( Proteobacteria) 相
对丰度变化范围为: 21. 85% ～ 19. 79%，I80 ＞ D40
＞ I40 ＞ D80 ＞ NP． 增雨或减雨处理对酸杆菌门
( Acidobacteria) 和绿弯菌门( Chloroflexi) 相对丰度
的影响相似，两者皆为 I40 处理下相对丰度最大，
D40 处 理 下 相 对 丰 度 最 小; 酸 杆 菌 门
( Acidobacteria ) 相对丰度变化范围为: 16. 02% ～
11. 91%，I40 ＞ I80 ＞ NP ＞ D80 ＞ D40 ; 绿弯菌门
( Chloroflexi) 相对丰度变化范围为: 16. 32% ～
14. 16%，I40 ＞ NP ＞ I80 ＞ D80 ＞ D40．
各处理优势细菌纲的相对丰度如图 3( d) ，放线

菌纲( Actinobacteria) 的相对丰度在 D80 处理中显著
高于其他处理，增雨或减雨处理都能提高放线菌纲

的相对丰度; 酸杆菌纲( Acidobacteria) 的相对丰度
变化范围为: 16. 02% ～ 11. 92%，同样地在 I40 时最
大，D40 时最小． α-变形杆菌纲( α-Proteobacteria) 相
对丰度变化范围为: 15. 23% ～ 11. 93%，I80 ＞ D80 ＞
D40 ＞ NP ＞ I40． 热微菌纲( Thermomicrobia) 相对丰
度在不同处理间的变化分别为: D80 ( 4. 39% ) ＞ I80
( 4. 32% ) ＞ NP ( 4. 03% ) ＞ I40 ( 3. 65% ) ＞ D40
( 3. 64% ) ，极端降水处理中( D80，I80 ) 的相对丰度
显著高于一般增减雨处理．
增减雨处理中各优势属的丰度变化如表 2． 减

雨处理中芽球菌属 ( Blastococcus ) 、诺卡氏菌属
( Nocardia) 、假诺卡氏菌属( Pseudonocardia) 、分支杆
菌属( Mycobacterium) 和热微菌属( Thermomicrobia)
的相对丰度显著高于自然降雨处理; 增雨处理中分

支杆 菌 属 ( Mycobacterium ) 、亚 硝 化 单 胞 菌 属
( Nitrosomonas) 和类固醇杆菌属( Steroidobacter) 的相
对丰度显著高于自然降雨处理．

表 2 黄土高原天然草地不同降水处理中土壤细菌优势属相对丰度1) /%

Table 2 Ｒelative abundance of soil bacteria in natural grassland of Loess Plateau under different precipitation treatments /%

优势菌属 D80 D40 NP I40 I80

放线菌门 Actinobacteria
微球菌属 Micrococcaceae 4. 20 ± 1. 14a 3. 78 ± 2. 01ab 2. 82 ± 0. 44ab 2. 42 ± 0. 86b 1. 70 ± 0. 40b
芽球菌属 Blastococcus 3. 20 ± 0. 51a 2. 41 ± 0. 40b 2. 19 ± 0. 19bc 1. 63 ± 0. 04c 2. 31 ± 0. 24b
酸微菌属 Acidimicrobiales 2. 98 ± 0. 76a 3. 75 ± 0. 55a 3. 14 ± 0. 28a 3. 17 ± 0. 64a 3. 37 ± 0. 44a
诺卡氏菌属 Nocardia 2. 55 ± 0. 27a 2. 87 ± 0. 46b 1. 52 ± 0. 21b 1. 85 ± 0. 09b 1. 31 ± 0. 21b
放线菌属 Actinobacteria 2. 30 ± 0. 52a 2. 39 ± 0. 89a 2. 90 ± 0. 25a 3. 04 ± 0. 17a 2. 62 ± 0. 43a
红色杆菌属 Ｒubrobacter 2. 29 ± 0. 63a 1. 31 ± 0. 14b 1. 74 ± 0. 31ab 1. 30 ± 0. 45b 1. 59 ± 0. 24ab
小单孢菌属 Micromonosporaceae 1. 04 ± 0. 14a 1. 01 ± 0. 28a 1. 29 ± 0. 35a 0. 90 ± 0. 25a 1. 09 ± 0. 31a
链霉菌属 Streptomyces 0. 88 ± 0. 14a 1. 00 ± 0. 12a 0. 87 ± 0. 14a 0. 94 ± 0. 16a 0. 97 ± 0. 19a
假诺卡氏菌属 Pseudonocardia 0. 78 ± 0. 19a 0. 57 ± 0. 01abc 0. 53 ± 0. 14bc 0. 39 ± 0. 05c 0. 63 ± 0. 11ab
分枝杆菌属 Mycobacterium 0. 64 ± 0. 04ab 0. 79 ± 0. 08a 0. 57 ± 0. 09b 0. 83 ± 0. 15a 0. 74 ± 0. 11ab
伦茨氏菌属 Lentzea 0. 62 ± 0. 06b 1. 11 ± 0. 15ab 0. 81 ± 0. 43ab 1. 20 ± 0. 32a 0. 81 ± 0. 24ab

变形菌门 Proteobacteria
鞘氨醇单胞菌属 Sphingomonas 1. 29 ± 0. 12a 1. 28 ± 0. 10a 1. 02 ± 0. 08a 1. 26 ± 0. 20a 1. 28 ± 0. 30a
亚硝化单胞菌属 Nitrosomonas 0. 62 ± 0. 11c 1. 39 ± 0. 46ab 0. 96 ± 0. 16bc 1. 81 ± 0. 38a 1. 13 ± 0. 42bc
类固醇杆菌属 Steroidobacter 0. 52 ± 0. 14ab 0. 52 ± 0. 11ab 0. 44 ± 0. 06b 0. 72 ± 0. 03a 0. 79 ± 0. 25a

酸杆菌门 Acidobacteria
酸杆菌属 Acidobacteria 4. 90 ± 0. 82a 6. 22 ± 2. 79a 6. 18 ± 0. 70a 8. 97 ± 3. 75a 7. 41 ± 2. 41a

绿弯菌门 Chloroflexi
热微菌属 Thermomicrobia 4. 00 ± 0. 23a 3. 39 ± 0. 25b 3. 77 ± 0. 34ab 3. 47 ± 0. 27b 4. 06 ± 0. 22a

1) 不同小写字母表示不同降水处理之间的差异显著 ( P ＜ 0. 05)

2. 4 不同降水梯度下土壤微生物多样性与土壤理
化性质的相关关系

为了探讨土壤环境对细菌多样性及群落结构的

影响，本文将土壤理化性质与细菌多样性指数关系

及群落分布进行冗余分析，分析结果如图 4 和表 3
所示． pH、电导率( EC) 、可溶性碳( DOC) 、可溶性磷
( DOP) 、可溶性氮( DON) 和全氮( TN) 的射线较长，
表明其对细菌多样性及其群落结构影响较大，而铵态

氮( NH +
4 -N) 的射线较短，说明其对细菌群落组成影

响较小．如图 4( a) ，pH与细菌群落丰富度指数 Chao、
Ace正相关，SOC、TN与 Chao、Ace 指数负相关; 硝
态氮( NO －

3 -N) 、DON、DOC、DOP和NH
+
4 -N与群落多

样性 Simpson指数正相关．图 4( b) 中基于属水平下
土壤细菌群落分布与环境因子的 ＲDA 分析结果显
示，TN、DON、NO －

3 -N、MBC和 EC与 Micrococcaceae
和 Ｒubrobacter 正 相 关， 与 Acidimicrobiales、
Nitrosomonadaceae和 Lentzea 负相关．可见，不同的土
壤细菌对环境因子的敏感程度不同．
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( a) 细菌门分类; ( b) 细菌纲分类; ( c) 优势细菌门; ( d) 优势细菌纲

图 3 不同降水处理下土壤细菌分类学水平的相对丰富度统计分析
Fig． 3 Statistical analysis of relative abundance at the bacterial taxonomy levels of different precipitation gradients

SOC: 有机质，DOC: 可溶性碳，DON: 可溶性氮，DOP: 可溶性磷，TN: 全氮，NH +
4 -N: 铵态氮，NO －

3 -N: 硝态氮，MBC: 微生物量碳，MBN: 微生物

量氮，MBP: 微生物量磷，EC: 电导率; 蓝色箭头表示土壤微生物多样性 ( a) 和属水平下土壤细菌种群分布 ( b) ，红色箭头表示环境因子

图 4 土壤细菌多样性与土壤理化性质的 ＲDA分析
Fig． 4 Ｒesults of ＲDA on the relationship between bacterial diversity and soil properties

表 3 经冗余分析确定土壤性质对细菌多样性及群落结构的影响
Table 3 Influence of soil properties on bacterial diversity and community structure determined using redundancy analysis

多样性指数 群落结构

项目 解释率 /% P 项目 解释率 /% P
EC 43. 20 0. 01 EC 10. 60 0. 20
DOP 9. 10 0. 13 DOC 25. 90 0. 02
DON 7. 40 0. 16 NO －

3 -N 11. 90 0. 05
SOC 3. 30 0. 44 SOC 5. 90 0. 27
MBP 1. 90 0. 62 pH 6. 00 0. 24

NH +
4 -N 2. 10 0. 64 MBP 7. 60 0. 13
TN 3. 20 0. 50 TN 3. 10 0. 63
MBC 0. 70 0. 82 MBN 3. 10 0. 57
DOC 0. 70 0. 85 MBC 2. 70 0. 67

NO －
3 -N 0. 40 0. 93 DON 4. 20 0. 50
pH 0. 20 0. 97 NH +

4 -N 1. 30 0. 87
MBN 0. 30 0. 97 DOP 3. 10 0. 72
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3 讨论

3. 1 降水变化对土壤理化性质的影响
黄土高原区植被的生长发育所需水分补给主要

来自大气降水［22］． 增加或减少一定程度的自然降
水，直接引起土壤水分含量的改变． 本研究中，减雨
或增加 40%的自然降水处理中土壤有机质含量高
于 NP处理( 表 1) ，而 C /N在 I40 时最大．这些结果
表明自然降水条件有利于有机质的分解，可能由于

自然降水处理的土壤水分条件能够促进微生物活

性，当降水量超过或小于自然降水的 40%后，有机
质分解速率降低，在土壤中逐渐累积． Na 等［16］的研
究结果指出，在减雨 30%的土壤环境下有利于微生
物的生命活动，与本研究相似．高通量测序检测出变
形菌门亚硝化单胞菌属在 D40 处理中的相对丰度
是 NP处理的 1. 45 倍且显著高于减雨处理( 表 2 ) ，
其具有氧化氨、能利用还原态无机氮化合物的特
征［23］，且减雨处理中由于土壤水分长期缺失，表土

层蒸发量大，氧气含量充足，为硝化细菌亚硝化单胞

菌属的活动提供条件而不利于反硝化作用进行［24］，

因此减雨处理中氮素含量较高．梁东丽等［25］的研究
结果表明不同的土壤水分处理对NH +

4 -N的影响不
明显，而水分含量较低的土壤中NO －

3 -N累积，与本研
究结果相似．

D80 处理表层土中，MBN 含量是 NP 处理小区
的 58. 15%，而 MBC 含量变化不显著，因此在 D80
处理的小区内，MBC /MBN 比率显著高于其他处理
( 表 1) ，这些结果表明持续干旱能对土壤氮素的代
谢产生较大的影响，而不会消耗土壤中的微生物量．
Manzoni等［26］的研究发现干燥限制了土壤中供微生
物生长所需基质的扩散，因此，一些活性微生物会通

过休眠的方式避免干旱对其生长的影响． 土壤可溶
性有机碳( DOC) 作为土壤活性有机碳的重要组成
部分，具有不稳定、易氧化、易矿化、能对外界环境变
化做出敏感反应的特点［27］． 本研究中，增雨或减雨
处理中 DOC 含量显著高于自然降雨处理，D80 处理
0 ～ 5cm土层中达到最大值 94. 08 mg·kg －1 ( 表 1 ) ．
因为在干旱的土壤环境中，微生物分解速率降低，微

生物细胞裂解死亡，微生物代谢产物积累，直接导致

土壤溶液中 DOC 浓度升高． Lundquist 等［28］在干湿
交替土壤 DOC含量变化的研究中指出，干旱期间微
生物对 DOC的利用效率减弱． 1999 年有学者利用
荧光法研究了风干土中可溶性有机质( DOM) 增加
的可能原因:① 土壤风干导致可溶性有机物中的腐
殖质含量略微增加; ② DOC 浓度的增加来源于微
生物细胞的裂解［29］． 与本研究 D80 处理下 DOC 浓

度高于 NP处理的结果一致． Wang等［30］的研究表明
在干旱半干旱地区，水分与光降解的相互作用能加

速枯落物分解，从而增加了土壤中 DOC 含量，影响
生态系统的碳平衡．总之，降水变化不仅影响着土壤
中的 DOC，也直接决定着土壤 MBC; 过高或过低的
水分均不利于微生物的生长，进而影响土壤中有机

碳含量．
3. 2 降水变化对土壤微生物群落结构及其多样性
的影响

陆地生态系统中微生物群落对不同降水变化的

响应不同［31］．土壤微生物能够促进有机质的分解和
养分转化，参与土壤中 C、N 和 P 等营养元素的循
环和能量流动，其活性和数量影响着土壤生态系统

的结构稳定性［32］．土壤水分变化引起的其他理化指
标的改变导致土壤中氧化还原条件发生变化，从而

影响土壤微生物酶活性及群落结构和功能［33］．本研
究中连续 2 a不同降水处理对土壤微生物多样性产
生影响．由于降雨量减少导致土壤溶质的运移扩散
速率降低，减少土壤碎屑物中碳氮的进入; 地面净

初级生产力也随之减少，从而抑制微生物的生长，进

一步导致微生物生物量下降［34］． Zeglin 等［35］指出干
旱持续时间延长导致微生物生理或养分受限． 也有
研究发现在半干旱温带草原地区，土壤水分有效性

能更好地响应气候变化且对土壤呼吸、微生物呼吸、
微生物生物量影响较明显［36］．
本研究结果显示，0 ～ 5 cm 土层中，土壤细菌群

落对降水变化的响应主要表现为多样性的变化，主

要菌群丰度在增雨与减雨处理中差异较大，是由于

细菌在不同土壤环境中生理差异造成的，也是对随

土壤水分而变化的因素( 如土壤 pH 值、养分有效
性) 的 不 同 响 应［37］． 减 雨 处 理 中 放 线 菌
( Actinobacteria) 的相对丰度显著高于增雨处理; I40
处理中酸杆菌( Acidobacteria) 和绿弯菌( Chloroflexi)
的相对丰度较自然降雨处理高; 增雨或减雨处理下

变形菌( Proteobacteria) 的相对丰度均高于自然降雨
处理( 图 3) ．放线菌门下不同优势属在不同处理中
的丰度差异较大( 表 2) ; 这些优势菌属均为革兰氏
阳性菌，微球菌属为化能异养菌，专性好氧，最适 pH
值为 6. 4 ～ 8. 2，在含有 5%的 NaCl 中都能生长; 放
线菌属不抗酸不运动，有机化能营养，厌氧到兼性好

氧菌; 诺卡氏菌专性好氧，抗酸耐热，80℃存活数
小时; 分枝杆菌属专性好氧，能氧化碳氢化合物;

大量链霉菌属生长于干燥的土壤中，相比于其他土

壤细菌，链霉菌的需水量较低［23，37］． 以上优势菌多
数为好氧菌，减雨处理中土壤水分含量较少，蒸发量

大，土壤空气中氧气含量较高，有利于放线菌生长，
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因此，减雨处理中放线菌的相对丰度较高．有研究发
现，放线菌能够适应任何极端环境( 如干旱、贫瘠和
营养不良等) ，主要由其多样性所决定［38］，这与本研

究一致．还有学者发现有机碳对绿弯菌门影响显著，
含量越高，绿弯菌门的相对丰度越低［39］． Ward
等［40］对酸杆菌门的 3 个具有 16S rＲNA序列相似性
的基因组( 荚膜酸杆菌株、Ellin345 菌株、Ellin6076
菌株) 的研究中发现，酸杆菌纤维合成基因和大量

新型高分子排泄蛋白的存在证明其具有一定的耐旱

性． Barnard 等［41］的研究发现酸杆菌数量随着干旱
的增加而减少，再次湿润之后其数量又会迅速增加，

因为酸杆菌胞外多糖的产生及补偿溶质的累积使其

具有适应干旱环境和重新润湿后仍存活的能

力［40，42］，与本研究结果一致． Youssef 等［43］对细菌不
同的门进行排序分析比较细菌群落多样性，研究指

出由于环境条件的差异，细菌具有较大的生态系统

多样性; Sheik等［44］通过中度干旱的长期原位升温
实验发现，升温处理和土壤水分含量对细菌种群大

小和多样性影响较大． 本研究 ＲDA 分析表明 EC、
DOC、SOC和 pH值是影响细菌多样性的主要因素;
DOP、EC和 DON为影响细菌群落组成的主要因素
( 图 4) ．目前，土壤理化性质对微生物多样性的影响
不同学者得出不同的结论［45，46］．黄土高原土壤微生
物群落多样性及优势菌属对降水变化的响应还有待

深入研究．

4 结论

( 1) 与自然降雨处理相比，表层土( 0 ～ 5 cm) 减
雨处理中碳组分( SOC、DOC、MBC) 含量、氮素含
量相对增加，氮素含量在 D80 处理中显著高于其他
降水处理; 增雨处理中碳组分含量增加，氮素含量

在 I80 处理中相对减少．减雨或增雨 80( I80) 处理中
C /N较低，而增雨 40( I40) 时最大，0 ～ 20 cm土层的
均值为 10. 76; MBC /MBN 在减雨 80 ( D80 ) 和增雨
80( I80) 处理中随土层变化显著．
( 2) 黄土高原天然草地表层土中，降水变化对

优势菌丰度影响显著，优势菌属对降水变化的响应

不同; 与自然降雨相比，减雨 80 有利于放线菌生
长，增雨 40 时酸杆菌丰度较高，增雨或减雨处理中
变形菌丰度高于自然降水处理．放线菌比变形菌、酸
杆菌更耐旱，适应性更强．
( 3) 干旱或极端降水对黄土高原区土壤活性

有机质含量和土壤细菌种群多样性及丰度影响

显著．
致谢:感谢高涵、姚宏佳和杨娥女等在采样和实

验方面提供帮助，美吉公司帮助测定土样．
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《环境科学》再获“百种中国杰出学术期刊”称号

2019 年 11 月 19 日，中国科技论文统计结果发布会在北京举行，会议公布了“百种中国杰出学术期刊”
获奖名单．《环境科学》连续 18 次荣获“百种中国杰出学术期刊”称号．“百种中国杰出学术期刊”是根据中国
科技学术期刊综合评价指标体系进行评定．该体系利用总被引频次、影响因子、基金论文比、他引总引比等多
个文献计量学指标进行统计分析，对期刊分学科进行评比，其评价结果客观公正，为我国科技界公认，并具有

广泛影响．
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