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摘 要：为明确降水变化和氮沉降对土壤细菌及酶活性的互作效应，本研究以短花针茅荒漠草原为研究对象，试验设计采用裂区

设计，主区为自然降雨（CK）、增雨 30%（W）和减雨 30%（R）3个水分梯度，副区为 0、30、50、100 kg∙hm-2∙a-1 4个氮素梯度（分别记为

N0、N30、N50、N100），共 12 个处理。结果表明：降水变化和氮沉降改变了土壤细菌群落组成，但未显著改变土壤细菌 Alpha 多样

性；降水变化和氮沉降对土壤酶活性有显著影响。土壤过氧化氢酶活性在R-N100 中最低（1.63 mg·g-1·d-1），与CK-N0相比显著

相
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工业革命以来，温室气体排放大量增加，导致全

球降水格局发生变化，北半球中纬度地区年降水量整

体增加[1]，在全国范围内降水量表现出区域性特征，

主要表现为东北南部和西南部地区降水减少，西部地

区降水增加[2-3]。由于人类化石燃烧和氮肥的大量使

用，大气氮沉降已成为全球变化的重要议题[4]。人为

干扰不断带来全球气候变化，进而影响陆地生态系统

植被、土壤生物等的多样性和生态功能[5]。全球变化

因素，如降水格局变化、氮沉降增加等，通过改变土壤

性质和植物生长条件，对土壤微生物群落产生强烈影

响[6]。以细菌和真菌为主的土壤微生物在维持地下

生态系统功能方面发挥着至关重要的作用[7]。

土壤细菌是生态系统的重要组成部分，其群落结

构及多样性变化可以作为指示土壤质量变化的评价

指标[8-10]。土壤酶在土壤生态系统中发挥着重要作

用，而土壤微生物能够将各种酶释放到土壤中，土壤

微生物和酶推动土壤代谢过程[11]。近年来，国内外学

者就土壤细菌群落多样性和土壤酶活性对降水变化

降低了 7.4%；土壤蔗糖酶活性在 W-N0 中最高（2.20 mg·g-1·d-1），与CK-N0相比显著增加了 14.6%，在R-N100中最低（1.52 mg·
g-1·d-1），与 CK-N0 相比显著降低了 20.8%；土壤脲酶活性在W-N0中最高（17.66 mg·g-1·d-1），与CK-N0相比显著增加了16.7%，在

CK-N100 中最低（9.27 mg·g-1·d-1），与 CK-N0 相比显著降低了 38.7%。土壤过氧化氢酶与细菌丰富度指数呈显著正相关，蔗糖酶

与细菌多样性指数呈显著正相关，与细菌丰富度指数呈极显著正相关；结构方程模型结果进一步表明，土壤细菌群落多样性及 pH
值是土壤酶活性变化的驱动因子，而土壤硝态氮含量是驱使土壤细菌群落多样性变化的主要环境因素。综合分析表明，降水变

化和氮沉降通过改变土壤理化性质影响土壤细菌群落结构及酶活性，细菌群落多样性及土壤 pH值是土壤酶活性变化的主控因

子，土壤pH值降低抑制土壤酶活性，细菌群落多样性增加有利于增强土壤酶活性。

关键词：土壤细菌多样性；土壤酶活性；氮沉降；降水处理；荒漠草原
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Effects of precipitation variation and nitrogen deposition on soil bacterial community structure and enzyme
activity in desert steppe
TU Nare1, HONG Mei1, 2, 3*, YAN Jin1, YE He1, LIANG Zhiwei1, WANG Zhanhai4
（1. Inner Mongolia Agricultural University, Huhhot 010011, China; 2. Inner Mongolia Key Laboratory of Soil Quality and Nutrient
Resources, Huhhot 010011, China; 3.Key Laboratory of Agricultural Ecological Security and Green Development at Universities of Inner
Mongolia Autonomous, Hohhot 010018, China; 4. Hulunbeier Agriculture and Animal Husbandry Technology Promotion Center, Hailar
021008, China）
Abstract：A twelve-treatment experiment was designed in the Stipa breviflora desert steppe, with a main plot[three water treatments：30%
increase（W）, 30% reduction（R）, and natural rainfall（CK）], and a split-plot with four nitrogen gradients [0（N0）, 30 kg∙hm-2∙a-1（N30）,
50 kg∙hm-2∙a-1（N50）, and 100 kg∙hm-2∙a-1（N100）] to investigate the interaction effect of nitrogen deposition and rainfall fluctuations on
soil bacterial community structure and enzyme activity. The results revealed that precipitation changes and nitrogen deposition altered the
composition of the soil bacterial community, but not the alpha diversity of soil bacteria, and that precipitation changes and different
nitrogen treatments had significant effects on soil enzyme activities. Soil catalase activity was the lowest in R-N100（1.63 mg·g-1·d-1）and
significantly decreased by 7.4% compared with CK-N0. Soil sucrase activity was the highest in W-N0（2.20 mg·g-1·d-1）and significantly
increased by 14.6% compared with CK-N0, and the lowest in R-N100（1.52 mg·g-1·d-1）and significantly decreased by 20.8% compared
with CK-N0. Soil urease activity was the highest in W-N0（17.66 mg·g-1·d-1）and significantly increased by 16.7% compared with CK-
N0, and the lowest in CK-N100（9.27 mg · g-1 · d-1）and significantly decreased by 38.7% compared with CK-N0. Soil catalase was
positively correlated with the bacterial richness index, whereas sucrase was positively correlated with both the bacterial diversity index and
the bacterial richness index. The structural equation model showed that soil enzyme activity was primarily regulated by the diversity and
pH of soil bacterial communities, with soil nitrate nitrogen content being the main environmental factor driving the change in soil bacterial
community diversity. Comprehensive analysis revealed that water and nitrogen management influenced soil bacterial community structure
and enzyme activity by changing the physical and chemical properties of the soil. The key parameters affecting soil enzyme activity were
bacterial community diversity and soil pH, and it could be inhibited by a decrease in soil pH. The increased diversity of the bacterial
community was beneficial to the enhancement of soil enzyme activity.
Keywords：soil bacterial diversity; soil enzyme activity; nitrogen deposition; precipitation treatment; desert steppe
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和氮沉降的响应取得了大量研究成果。王少昆等[12]

在对中国科尔沁沙质草甸的研究中发现土壤细菌数

量与降水量保持同步动态，而Bapiri等[13]在对瑞士东

南部草地的研究中发现干湿交替循环显著降低了土

壤细菌生物量。产生这种差异的原因可能是试验区

降水量和不同细菌类群对降水变化的响应不同。土

壤水分含量对土壤酶活性有重要影响，水分能够通过

影响植物根系和微生物生长进而影响土壤酶活性[11]。

Henry等[14]在草地生态系统研究中发现，增加降水使

水解酶活性降低，过氧化氢酶活性增加。在草地生态

系统中，氮沉降对土壤细菌的作用研究结论并不一

致。杨山等[15]在对半干旱草原生态系统的研究中发

现，氮添加对土壤细菌多样性指数无显著影响。然而

Ramirez等[16]在研究中发现，氮添加使土壤细菌丰度

显著降低。不同水平的氮沉降对土壤酶活性的影响

有所差异。赵玉涛等[17]的研究发现高氮沉降抑制了

土壤蔗糖酶活性。白春华等[18]在对内蒙古荒漠草原

的研究中发现，氮沉降提高了土壤脲酶活性，而对蔗

糖酶和过氧化氢酶的影响不明显。这可能是氮添加

量和添加形式的不同，导致土壤细菌群落和土壤酶对

氮添加的响应不一致[15]。综上所述，目前大多数关于

全球变化对土壤微生物群落及土壤酶影响的研究集

中在单一因子，而因子之间的相互作用十分复杂，因

此研究降水格局变化和大气氮沉降之间的交互作用

对土壤微生物和酶活性的影响具有重要的实际意义。

短花针茅荒漠草原是草原向荒漠区过渡的生态

系统，其生产力较低，对全球变化较为敏感[19]。本研

究在全球变化背景下，通过降水变化和氮沉降试验，

分析降水变化和氮沉降对荒漠草原生态系统土壤细

菌群落结构及酶活性的影响，探讨降水变化和氮沉降

下土壤酶-土壤-细菌系统的响应机制，研究结果有

利于理解地下生态过程的作用与反馈，为草原生态系

统保护和生态恢复建设提供科学依据。

1 材料与方法

1.1 试验区概况

试验区位于内蒙古乌兰察布市四子王旗短花针

茅草原生态系统野外科学试验基地（41°47′ N，111°
53′ E），海拔高度为 1 450 m，具有温带干旱、半干旱

大陆性季风气候特征，年平均降雨量为 280 mm，其中

70% 的降雨发生在生长季（6—9月），年平均蒸发量

是降雨量的 8~10倍，年均气温为 3.4 ℃。试验区土壤

类型为淡栗钙土，土壤养分贫瘠，具有高钾、低磷和少

氮的特点，pH值为 7.90，有机质含量为 31.50 g·kg-1，

全氮含量为 1.83 g·kg-1。主要植被类型为荒漠草原，

建群种为短花针茅（Stipa breviflora），优势种为冷蒿

（Artemisia frigida）、无芒隐子草（Cleistogenes songori⁃

ca），伴生种为猪毛蒿（Artemisia scoparia）、栉叶蒿（Neo⁃

pallasia pectinata）、银灰旋花（Convolvulus ammannii）、

木地肤（Kochia prostrata）、蒙古韭（Allium mongolicum）。

1.2 试验设计

选择地形开阔，植被较均匀的地段作为试验样

地，采用裂区设计，主区为水分处理，副区为施氮处

理。主区水分处理分别为自然降雨（CK）、增雨 30%
（W）处理和减雨 30%（R）处理，增雨试验分别在每年

5—8 月的 1—3 日进行，通过多年对荒漠草原降雨量

监测并建立模型预测未来降雨量，增加量为近 5 a（5
月 18.4%、6 月 17.0%、7 月 28.3%、8 月 36.3%）平均降

雨量的 30%，通过流量表加喷头，自制喷灌系统模拟

增雨。减雨试验通过减水架减少当地年平均降水量

的 30%，减水架由条状凹槽式亚克力板构成，亚克力

板遮挡面积占小区面积的 30%，达到减水 30%的目

的。副区为 0、30、50、100 kg∙hm-2∙a-1 4个氮素处理，

分别为N0、N30、N50、N100，其中不包括大气氮沉降，

以硝酸铵（NH4NO3）为氮源模拟氮沉降。在生长季

（5—9月）进行湿沉降，将各小区的硝酸铵肥料溶于

30 L 水中，增雨后以每月一次的频率喷施在各小区

内，同时N0小区喷施 30 L 水，在非生长季（10 月—次

年 4 月）将各小区的硝酸铵肥料与风干土（直径

<2 mm）按照 1∶10 的比例混合均匀，在无风条件下模

拟干沉降撒施于各小区内。试验共设 12个处理，每

个处理 3次重复，共计 36个小区，每个小区面积 49 m2

（7 m×7 m），各小区间设 2 m 隔离带。试验于 2015
年 12 月开始。

1.3 土壤样品采集

2020年 8月在各试验小区内使用事先消毒灭菌

的直径为 1 cm 的土钻采集 0~10 cm 土壤，每个小区

按“S”型布设取 30 个样点，土壤充分混匀，处理动植

物残体。土样一部分存于-80 ℃ 冰箱用于高通量测

序分析；一部分存于 4 ℃ 冰箱，用于土壤无机氮测

定；其余土样自然风干后分别过 2 mm和 0.15 mm 筛，

用于测定土壤理化性质及酶活性。

1.4 测定方法

使用QIAamp DNA Mini Kit试剂盒进行土壤微生

物总 DNA 的提取。以前端引物 343F（5′ -TACG⁃
GRAGGCAGCAG-3′）和后端引物 798R（5′ -AGGG⁃
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TATCTAATCCT-3′）对 16S rRNA 的 V3~V4进行 PCR
扩增。样品在上海欧易生物医学科技有限公司 Illu⁃
mina-Mi Seq 平台完成测序。

土壤 pH 值采用电位法（酸度计 STARTER 2100
型，土∶水为 1∶5）测定；土壤有机质（SOM）采用重铬

酸钾容量法测定；土壤速效氮采用 2 mol·L-1 KCl 浸
提，提取的硝态氮（NO-3-N）、铵态氮（NH+4-N）含量采

用流动注射分析仪（AUTO ANACY AA3）测定；土壤

含水量（SM）采用烘干称重法测定。

过氧化氢酶活性采用高锰酸钾容量法测定；蔗糖

酶活性采用硝基水杨酸比色法测定；脲酶活性采用苯

酚-次氯酸钠比色法测定。土壤酶活性的测定参照

关松荫的《土壤酶及其研究方法》[20]。

1.5 数据统计与分析

数据整理及图表制作采用 Excel 2010 软件；使

用 QIIME 软件计算样品的多样性指数（Coverage 指

数、Shannon 指数和 Simpson 指数）；利用 Origin 9.0 软

件进行 Pearson 相关性检验分析；主坐标（PCoA）分析

采用 Bray-curtis 算法，用来表示不同处理下群落组

成的变化；采用 SPSS 22.0 软件进行双因素方差分

析。为了解水氮添加条件下土壤细菌群落结构变化

的机制，结合土壤理化性质和土壤酶活性的变化，采

用 AMOS 22.0（IBM SPSS）构建结构方程模型（Struc⁃
tural equation modeling），结构方程模型的构建基于以

下理论假设：氮素和水分添加改变了土壤理化环境及

土壤细菌群落结构，进而影响土壤酶活性[21]。采用最

大似然法将数据与模型进行拟合，通过去除观测变量

之间的关系提升模型的拟合度，以 RMSEA 值小于

0.05表示模型拟合良好。

2 结果与分析

2.1 土壤环境因子对降水变化和氮沉降的响应

如表 1 所示，降水变化和氮沉降对土壤的理化性

质产生了影响。3种水分条件下，土壤 pH 值均呈下

降趋势，其中 W 处理下降幅度较小；氮添加水平越

高，pH 值下降幅度越大，R-N100 较 CK-N0 下降了

0.74 个单位，两处理差异显著（P<0.05）。土壤有机质

含量在 CK处理和 W处理中随着氮添加水平升高呈

先上升后降低的趋势，并在 N50 时达到最大值，而在

R处理中，随着氮素添加水平的增加，土壤有机质含

量整体呈上升趋势并在 N100 达到最大值。土壤铵

态氮含量随氮添加水平的增加而提高，在CK处理和

R处理中N100显著高于各自对照（N0）。不同氮添加

水平硝态氮含量变化范围较大，在CK处理和R处理

中，N50、N100 的硝态氮含量显著高于各自对照，在

W处理中，N100的硝态氮含量显著高于对照。相同

氮添加水平下，土壤含水量表现为W处理>CK处理>R
处理。

2.2 降水变化和氮沉降对土壤细菌群落的影响

2.2.1 细菌群落结构的变化

通过高通量测序共得到 2 019 677条有效序列。

经对比，共得到 1 959 101个OTUs，隶属于 37个门 98
个纲 237个目 392个科 456个属 874个种。图 1显示，

土壤细菌群落在门水平上物种组成相对丰度较高的

处理
Treatment

CK

R

W

N0
N30
N50
N100
N0
N30
N50
N100
N0
N30
N50
N100

pH 值
pH value

7.90±0.04ab
7.71±0.05abc
7.43±0.10cde
7.58±0.06bcd
7.71±0.07abc
7.31±0.06de
7.42±0.08cde
7.16±0.02e
7.94±0.10a
7.89±0.06ab
7.77±0.12ab
7.70±0.07abc

有机质
Organic matter/（g·kg-1）

31.50±0.53c
32.74±1.28bc
34.34±1.19bc
32.19±0.67bc
32.60±0.91bc
32.84±0.64bc
32.32±0.90bc
35.60±0.90ab
32.58±0.66bc
33.10±0.67bc
37.76±1.26a
34.96±0.71ab

土壤铵态氮
Soil ammonium nitrogen/（mg·kg-1）

0.79±0.12c
1.49±0.17c
2.22±0.24c
10.22±0.78b
1.80±0.57c
2.58±0.34c
3.90±1.27c
29.67±2.60a
1.13±0.07c
1.26±0.18c
2.48±0.42c
3.02±0.40c

土壤硝态氮
Soil nitrate potassium/（mg·kg-1）

5.79±1.02g
9.31±0.38efg
19.08±1.57cd
29.92±3.48b
9.54±2.09efg
13.67±0.72def
23.16±1.93c
36.33±0.98a
7.67±0.10fg

10.35±0.09efg
9.12±1.13efg
14.56±0.65de

含水量
Soil moisture/%
5.54±0.54abcd
5.64±0.93abcd
5.99±0.25abcd
5.20±1.07bcd
3.35±0.69d
4.43±0.70d
4.79±1.29cd
3.91±0.34d

8.85±0.08abcd
10.21±2.43abc
10.87±1.50ab
11.14±3.03a

注：同列不同小写字母表示处理间差异显著（P<0.05）。下同。
Note：Different lowercase letters in the same column indicate significant differences among treatments（P<0.05）. The same below.

表1 土壤理化性质

Table 1 Soil physical and chemical properties

406



图纳热，等：降水变化和氮沉降对荒漠草原土壤细菌群落结构及酶活性的影响2023年2月

www.aes.org.cn

菌群分别为变形菌门 Proteobacteria（23.6%~44.9%）、

放线菌门Actinobacteria（25.0%~38.8%）、芽单胞菌门

Gemmatimonadetes（9.5%~18.1%）、拟 杆 菌 门 Bacte⁃
roidetes（7.4%~13.3%）和厚壁菌门 Firmicutes（2.4%~
20.5%），其占总丰度的95%以上。在CK处理中，随着

氮添加水平升高，变形菌门、放线菌门和芽单胞菌门

相对丰度呈升高趋势；拟杆菌门和厚壁菌门相对丰度

呈降低趋势。在R处理中，随着氮添加量的逐渐增加，

变形菌门相对丰度逐渐升高；放线菌门相对丰度逐渐

降低；芽单胞菌门、拟杆菌门和厚壁菌门相对丰度均呈

现出先升高后降低的趋势，在N50出现拐点。在W处

理下，随着氮添加量的逐渐增加，变形菌门相对丰度逐

渐升高；放线菌门和厚壁菌门相对丰度呈先升高后降

低的趋势；芽单胞菌门相对丰度呈先升高后降低的趋

势，在N50出现拐点；拟杆菌门相对丰度则无显著变化。

2.2.2 细菌 Alpha 多样性的变化

如表 2 所示，降水处理对土壤细菌群落 Shannon
指数有显著影响（P<0.05），对土壤细菌群落 Chao1 指

数有极显著作用（P<0.01），氮处理对土壤细菌群落

Shannon 指数有极显著影响（P<0.01），水氮交互对土

壤细菌群落 Shannon 指数有显著影响（P<0.05）。由

表 3可知，土壤细菌群落多样性指数的覆盖度均大于

0.95，表明此次测序结果能够反映样本细菌多样性。

Shannon指数变化范围在 9.19~10.00之间，方差分析

结果表明，W处理的 Shannon指数整体高于R处理和

CK处理，R-N100显著降低了 Shannon指数（P<0.05）。

Chao1指数变化范围在 4 252.37~5 223.13之间，不同

水氮处理对 Chao1 指数无显著影响，随着氮添加水平

升高，Chao1 指数呈先增加后降低的趋势。

2.2.3 细菌 Beta 多样性的变化

采用主坐标分析方法对各处理组土壤细菌在

OTU水平上进行分析，评估细菌群落间的差异。由图

指数
Index

Shannon 指数

Chao1 指数

水分处理
Water

treatment
5.05*

15.83**

氮素处理
Nitrogen
treatment
6.26**
2.15

水氮交互
Water-nitrogen

interaction
3.75*
1.51

处理
Treatment

CK

R

W

N0
N30
N50
N100
N0
N30
N50
N100
N0
N30
N50
N100

Coverage 指数
Coverage index
0.97±<0.01a
0.97±<0.01a
0.97±<0.01a
0.97±<0.01a
0.97±<0.01a
0.97±<0.01a
0.97±<0.01a
0.97±<0.01a
0.96±<0.01a
0.97±<0.01a
0.96±<0.01a
0.97±<0.01a

Shannon 指数
Shannon index

9.84±0.07a
9.85±0.09a
9.89± 0.09a
9.83±0.06a
9.87±0.03a
9.92±0.03a
10.00±0.09a
9.19±0.14b
9.93±0.08a
9.95±0.06a
9.98±0.06a
9.42±0.39ab

Chao1 指数
Chao1 index

4 757.36±33.10ab
4 829.13±160.61ab
4 633.62±190.01ab
4 640.13±127.55ab
4 692.47±119.03ab
4 751.26±46.44ab
4 535.62±378.81ab
4 252.37±163.52b
5 129.90±165.27ab
5 223.13±159.15a
5 074.10±1.48ab

4 507.12±356.74ab

表3 土壤细菌群落多样性指数

Table 3 Diversity index of soil bacterial community

CK：自然降雨；R：减雨30%；W：增雨30%；N0：0 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；Proteobacteria 变形菌
门；Actinobacteria 放线菌门；Gemmatimonadetes 芽单胞菌门；Bacteroidetes 拟杆菌门；Firmicutes 厚壁菌门；Acidobacteria 酸杆菌门；Nitrospirae 硝化

螺旋菌门；Tenericutes 软壁菌门；Elusimicrobia 迷踪菌门；Entotheonellaeota 肠杆菌门；Chloroflexi 绿弯菌门；Fusobacteria 梭杆菌门；
Verrucomicrobia 疣微菌门；Others 相对丰度小于 1% 的菌群被合并为其他

图1 土壤细菌群落门水平相对丰度

Figure 1 Relative abundance of soil bacterial community at phylum level
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表2 水分、氮素添加对土壤细菌多样性指数双因素方差分析

Table 2 Variance analysis of two factors of soil bacterial diversity
by water and nitrogen addition

注：* P<0.05，** P<0.01。下同。
Note：* indicates P<0.05，** indicates P<0.01. The same below.
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2a 可以看出，横轴所代表的主成分 1（PC1）解释了

30.76%的细菌组分，纵轴所代表的主成分 2（PC2）解

释了 18.83%的细菌组分。在 PC1横轴方向，CK-N0
处理主要位于负半轴且与 CK-N30、CK-N50 和 CK-
N100均距离较远，这表明施肥后土壤中的细菌群落

结构发生了一定程度的改变。在PC2纵轴方向，CK-
N30、CK-N50和CK-N100均分布在负半轴，样品间的

点距离比较近，说明它们的细菌群落结构比较相似。

从图 2b可以看出，PC1和PC2对土壤细菌群落结构变

异的解释量分别为 23.86%和 13.95%，R-N0、R-N30
和R-N50分布较为集中，R-N100与其他样品距离较

远，说明R-N100的土壤细菌群落结构发生了显著变

化。从图 2c可以看出，PC1和PC2对土壤细菌群落结

构变异的解释量分别为36.70%和14.21%，W-N0、W-
N30、W-N50和W-N100分布较为集中，说明在W处

理中，各处理细菌群落结构均比较相似。

2.3 降水变化和氮沉降对土壤酶活性的影响

如表 4所示，水分处理对过氧化氢酶活性、蔗糖

酶活性有极显著影响（P<0.01），对脲酶活性有显著影

响（P<0.05）；氮素处理对过氧化氢酶活性、蔗糖酶活

性、脲酶活性均有极显著影响（P<0.01）；水氮交互作

用对过氧化氢酶活性有显著影响（P<0.05），对脲酶活

性有极显著影响（P<0.01）。由表 5 可见，降水变化和

氮沉降对过氧化氢酶、蔗糖酶、脲酶活性均产生了显

著影响。各氮添加处理均降低了过氧化氢酶和脲酶

活性，蔗糖酶活性在 CK处理中随氮添加量的提高呈

先增加后下降的趋势，拐点出现在 N30。无氮添加处

理下，不同水分条件对 3种土壤酶活性均产生显著影

响；3种土壤酶活性在相同氮添加条件下，W处理整

体高于 CK 处理和 R 处理，且 W-N0 显著高于 W-
N100。
2.4 降水变化和氮沉降对土壤酶-土壤-细菌系统的

影响

2.4.1 土壤细菌群落与酶活性的相关分析

选取各处理下属水平相对丰度前 15 的细菌属类

以及细菌多样性指数与 3 种土壤酶活性进行相关性

分析。由图 3 可以看出，土壤过氧化氢酶活性与细菌

丰富度指数呈显著正相关（P<0.05），与乳杆菌属

（Lactobacillus）呈显著负相关关系（P<0.05），与 MND1

呈显著正相关（P<0.05）。土壤蔗糖酶活性与细菌丰富

度指数呈极显著正相关（P<0.01），与细菌多样性指数

呈显著正相关（P<0.05），与拟杆菌属（Bacteroides）、硝化

螺旋属（Nitrospira）、MND1呈极显著正相关（P<0.01），

图2 土壤细菌 OTU 水平 PCoA 分析

Figure 2 The PCoA results of soil bacterium at OTU level
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W-N0W-N30W-N50W-N100

指标
Index

过氧化氢酶Catalase
蔗糖酶Sucrase
脲酶Urease

水分处理
Water

treatment
29.85**
77.26**
3.90*

氮素处理
Nitrogen
treatment
16.03**
7.99**
45.52**

水氮交互
Water-nitrogen

interaction
4.62*
1.69

7.35**

表4 水分、氮素添加对土壤酶活性的双因素方差分析

Table 4 Variance analysis of two factors of soil enzyme activities
by water and nitrogen addition

408



图纳热，等：降水变化和氮沉降对荒漠草原土壤细菌群落结构及酶活性的影响2023年2月

www.aes.org.cn

与Gemmatirosa、类固醇杆属（Steroidobacter）呈显著正

相关（P<0.05），与芽单胞菌属（Gemmatimonas）呈显著

负相关（P<0.05），与假诺卡氏菌属（Pseudonocardia）

呈极显著负相关（P<0.01），与 Actinophytocola呈极显

著负相关（P<0.001）。土壤脲酶活性与细菌类固醇杆

属（Steroidobacter）呈显著正相关（P<0.05）。

2.4.2 土壤细菌群落与环境因子的相关分析

由图 4可知，鞘脂单胞菌属（Sphingomonas）与 pH
值呈极显著负相关（P<0.01）；芽单胞菌属（Gemma⁃

timonas）与含水量呈显著正相关（P<0.05）；红色杆菌

属（Rubrobacter）与土壤铵态氮、硝态氮含量呈极显著

负相关（P<0.01）；盖埃拉菌属（Gaiella）与土壤铵态氮

含量呈极显著负相关（P<0.01）；Actinophytocola与含

水量呈显著正相关（P<0.05）；拟杆菌属（Bacteroides）

与含水量呈显著正相关（P<0.05）；黏细菌属（Halian⁃

gium）与 pH值呈显著负相关（P<0.05），与有机质、土

壤铵态氮含量呈显著正相关（P<0.05）；硝化螺旋属

（Nitrospira）与含水量呈显著负相关（P<0.05）；MND1

与有机质含量呈显著负相关（P<0.05）。

2.4.3 土壤酶-土壤-细菌群落系统结构模型构建

为明确土壤酶活性变化的驱动因素，通过构建结

构方程模型研究了降水变化和氮沉降对土壤酶-土
壤-微生物系统的影响（图 5）。在降水变化和氮沉降

条件下，最终模型拟合结果为：λ2=5.181，P=0.269，
RMSEA<0.001，说明模型适配良好。该模型解释了硝

态氮含量75%的变化，pH值25%的变化，细菌群落多

样性 37%的变化，以及土壤酶活性 65%的变化。降

水变化和氮沉降极显著提高了土壤硝态氮的含量（P<
0.001）。氮沉降极显著改变了细菌群落多样性和土
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图3 土壤细菌与土壤酶活性的相关性分析

Figure 3 Correlation analysis between soil bacteria and soil
enzyme activity

Catalase过氧化氢酶；Sucrase蔗糖酶；Urease脲酶；Sphingomonas鞘脂
单胞菌属；Gemmatimonas芽单胞菌属；Rubrobacter红色杆菌属；Gaiella
盖埃拉菌属；Lactobacillus乳杆菌属；Pseudonocardia假诺卡氏菌属；

Bacteroides拟杆菌属；Haliangium黏细菌属；Altererythrobacter交替赤细
菌属；Steroidobacter类固醇杆属；Nitrospira硝化螺旋属；Bifidobacterium

双歧杆菌属；Shannon 指数 Shannon index；Chao 指数 Chao1 index

图4 环境因子与土壤细菌的相关性分析

Figure 4 Correlation analysis between environmental factors and
soil bacteria

* P<0.05，** P<0.01，***P<0.001。下同
* indicates P<0.05，** indicates P<0.01，and *** indicates P<0.001.

The same below
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处理Treatment
CK

R

W

N0
N30
N50
N100
N0
N30
N50
N100
N0
N30
N50
N100

过氧化氢酶Catalase
1.76±0.01ab
1.73±<0.01bc
1.71±0.01c

1.73±<0.01bc
1.72±<0.01bc
1.71±<0.01c
1.72±<0.01bc
1.63±<0.01d
1.77±0.01a
1.76±0.01a
1.76±<0.01a
1.72±0.01bc

蔗糖酶Sucrase
1.92±0.02b
1.98±0.03b
1.95± 0.02b
1.76±0.01c
1.75±0.01c
1.63±0.02cd
1.64±0.05cd
1.52±0.02d
2.20±<0.01a
1.97±0.03b
2.17±0.03a
2.00±0.07b

脲酶Urease
15.13±0.52b
14.64±0.03b

11.86±0.50cde
9.27±0.16f

13.26±0.08bc
11.88±0.24cde
12.42±0.85cd
11.21±0.34de
17.66±0.13a
14.33±0.19b
11.19±0.58de
10.10±0.35ef

表5 土壤酶活性变化（mg·g-1·d-1）

Table 5 Change of soil enzyme activity（mg·g-1·d-1）
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壤酶活性（P<0.001），pH值的降低极显著改变了土壤

酶活性（P<0.001）。细菌群落多样性及 pH值的变化

仍然是土壤酶活性发生变化的主要影响因素。在 3
种水分处理条件下，土壤硝态氮的变化主要通过改变

细菌群落多样性来影响土壤酶活性。

3 讨论

3.1 降水变化和氮沉降对土壤理化性质的影响

短花针茅荒漠草原是草原向荒漠区过渡的生态

系统，对全球变化较为敏感[19]，土壤环境受降水和氮

沉降的影响发生变化。本研究中，氮添加降低了土

壤 pH 值，低氮添加下土壤 pH 值未发生显著变化，因

土壤具有一定的缓冲能力使其 pH 值保持稳定[22]，但

高氮添加下土壤铵态氮含量增加，土壤硝化作用增

强，释放出 H+，使土壤 pH 值显著降低[23]。在相同氮

添加条件下，土壤 pH 值呈 W 处理>CK处理>R处理

的趋势，降水变化通过改变土壤含水量，影响土壤中

缓冲溶液浓度，导致土壤 pH 值发生变化。本研究结

果表明，土壤有机质含量在各水氮处理间无显著差

异，均随降水量和氮添加的增加呈上升趋势，可能是

因为水分和氮沉降共同促进了植物生长，增加了凋落

物产量，使得向土壤输入的有机碳增加；此外氮添加

能够降低稳定性碳的矿化速率，减少土壤碳的输出，

并且通过促进土壤腐殖质的形成来增加有机碳的积

累[24]。土壤硝态氮含量随着降水量的增加呈显著下

降趋势，Zhou等[25]在对北方半干旱草地生态系统的研

究中发现，增加降水量可以通过调节土壤孔隙度使氮

素在土壤中转移，但水分过多会引起土壤中的氮淋

溶[26]，导致土壤氮含量降低，相较铵态氮，硝态氮更易

淋溶。随着氮添加量增加，土壤硝态氮含量呈上升趋

势，而土壤铵态氮含量变化不显著，可能是因为样地

所在的荒漠草原属于碱性土壤，土壤表层的铵态氮易

以NH3形式挥发[27]。

3.2 降水变化和氮沉降对土壤细菌群落的影响

水分和氮素一直是荒漠草原的主要限制因子，水

氮交互作用通过改变土壤养分状况进而对土壤细菌

群落产生影响。本研究结果表明，变形菌门和放线菌

门是本研究区丰度最高的两个菌群，W 处理增加了

变形菌门相对丰度，并且随氮添加量增加而增加，其

相对丰度高于 CK处理和 R 处理，放线菌门相对丰度

在 CK 处理和 W 处理下随氮添加量增加而升高，但

在 R 处理下随氮添加量增加而逐渐降低，且 R 处理

的放线菌门相对丰度高于 CK处理和 W 处理。前人

研究认为变形菌门属于富营养型类群，在氮添加环境

中能快速生长繁殖[28]，与本研究结果一致，可能是因

为大多数反硝化菌属于变形菌门，而土壤硝态氮的累

积有利于变形菌门细菌生长，变形菌门细菌通过呼吸

和反硝化作用参与土壤氮循环[29]。氮添加后，土壤细

菌群落组成的变化与 Fierer 等[30]提出的营养假说一

致，即适量的养分添加对富营养微生物类群（如放线

菌门）起积极作用，并加快了其生长速率，而放线菌门

喜低水分环境[31]，当水分缺乏时，氮添加对微生物存

在负效应[32]。本研究中，不同水分条件下，W处理提

高了 Shannon 指数和 Chao1 指数，但影响不显著，单

一氮添加对 Shannon 指数和 Chao1 指数无显著影响，

而在水氮交互下，Shannon 指数和 Chao1 指数均呈先

升高后降低的趋势。Maaroufi等[33]的研究表明，低浓

度的氮添加可以提高微生物多样性，与本试验得出的

结果一致。原因可能是荒漠草原生态系统存在养分

限制，适量的氮添加对土壤细菌反而是有利的；而高

氮添加抑制了土壤细菌多样性，一方面氮素添加降低

了土壤 pH值，进而对细菌多样性产生抑制作用[34]，另

一方面氮素添加促进了杂草植物生长，土壤中的氮素

大部分被植物吸收，土壤中细菌吸收的氮不足以满足

自身的生长繁殖，导致细菌多样性降低。Sagova等[35]

的研究认为，氮添加通过改变土壤环境，使植物多样

性改变，从而影响输入土壤的碳源类型，最终导致土

路径系数的大小由变量间箭头的粗细表示，系数为正数用红色箭头
表示，系数为负数由绿色箭头表示，实线表示影响显著，

虚线表示影响不显著
The size of the path coefficient is indicated by the thickness of the arrow
between variables. If the coefficient is positive，it is indicated by the red

arrow. If the coefficient is negative，it is indicated by the green arrow. The
solid line indicates that the impact is significant，and the dotted line

indicates that the impact is not significant
图5 土壤酶-土壤-细菌群落系统的结构方程模型

Figure 5 Structural equation model of soil enzyme-soil-bacterial
community system
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壤微生物改变。Evans等[36]的研究发现，增加降水显

著改变了土壤细菌丰富度。而水氮交互作用可以通

过改变荒漠草原生态系统的地上净初级生产力，使荒

漠草原生态系统氮利用率改变，从而影响高氮对细菌

的抑制作用。

3.3 降水变化和氮沉降对土壤酶活性及土壤酶-土
壤-细菌系统的影响

土壤酶是生态系统过程的核心，介导生物地球化

学循环中必不可少的许多反应。本研究结果表明，氮

沉降抑制了过氧化氢酶活性，可能是因为过氧化氢酶

主要由白腐真菌分泌，而氮添加会导致白腐真菌的相

对丰度降低，进而减少过氧化氢酶的分泌[37]，这与赵

晓琛等[38]对草地生态系统的模拟试验结果一致。氮

添加减缓了凋落物分解速率，使微生物可利用的碳源

减少[39]，微生物优先利用易分解的碳源[40]，进而降低

了蔗糖酶活性。在本研究中，脲酶对氮添加表现出负

响应，原因可能是氮添加可以提高土壤中的有效氮

源，降低微生物获取氮的难度，导致参与氮素供应的

脲酶活性降低，这与 Chen等[41]的荟萃分析研究结果

一致，即氮添加对脲酶有抑制作用。在本研究中，土

壤酶活性呈R-N0<CK-N0<W-N0的趋势，土壤酶活

性对水分变化十分敏感，土壤水分增加能够改变土壤

孔隙度，使养分更容易被获取，进而提高了土壤酶活

性。Sardans等[42]的研究发现，减少 10%~20%的土壤

含水量显著降低了土壤酶活性。在本研究中，水氮交

互作用对土壤酶活性有显著影响，适当的氮素添加及

增雨处理可以提高土壤酶活性，水分添加可以提高氮

肥的有效性，二者交互作用提高了植物生物量[43]及微

生物数量，改善了土壤环境，导致土壤酶活性增强。

水分和氮素一直是荒漠草原生长的主要限制因

子，二者交互作用可改变土壤环境。结构方程模型表

明，土壤细菌群落多样性和 pH值是驱动土壤酶活性

变化的主要环境因素。Liu等[40]发现氮添加通过增加

土壤酸化来影响土壤酶活性，而不是改变植物群落组

成，一方面pH值通过影响微生物种类改变微生物分泌

酶的数量和种类，另一方面pH值通过影响土壤酶参与

生化反应的速度，从而调控有机大分子物质的生物降

解和矿化过程[44]；此外，在降雨变化和氮沉降背景下，

硝态氮含量对土壤细菌群落多样性有负效应，并通过

对土壤细菌群落的影响，间接影响土壤酶活性。

4 结论

（1）连续 5 a降水变化和氮沉降显著改变了短花

针茅荒漠草原的土壤理化性质和土壤细菌群落结构，

但未显著改变土壤细菌Alpha多样性。

（2）氮沉降对土壤酶活性有抑制作用，而增雨对

土壤酶活性有促进作用，还可减缓氮沉降对土壤酶活

性的抑制作用。

（3）水氮交互作用主要通过改变土壤细菌群落多

样性和pH值，驱动土壤酶活性变化。
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