
土 壤 (Soils), 2023, 55(6): 1251–1260 

 

                          

①基金项目：国家自然科学基金项目(31860136)资助。 

* 通讯作者(nmczhm1970@126.com) 

作者简介：图纳热(1996—)，女(蒙古族)，内蒙古乌兰察布人，硕士研究生，主要从事草原土壤资源利用与保护研究。E-mail：724835512@qq.com 

http://soils.issas.ac.cn 

DOI: 10.13758/j.cnki.tr.2023.06.012 

图纳热, 红梅, 叶贺, 等. 降水变化和氮沉降对荒漠草原土壤丛枝菌根真菌群落结构的影响. 土壤, 2023, 55(6): 1251–1260. 

降水变化和氮沉降对荒漠草原土壤丛枝菌根真菌群落结构的

影响
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摘  要：以短花针茅荒漠草原为研究对象，采用裂区设计，主区设置自然降雨(CK)、增雨 30%(W)和减雨 30%(R)3 个水分梯度，副

区设置 0(N0)、30(N30)、50(N50)和 100(N100) kg/(hm2·a) 4 个氮素梯度，共 12 个处理，通过高通量测序分析了降水变化和氮添加对

土壤中 AM 真菌群落多样性和组成的影响。结果表明：水分增加对土壤 AM 真菌的 Alpha 多样性有促进作用，氮添加抑制了土壤

AM 真菌的 Alpha 多样性，水分增加和氮素添加的交互作用促进了 AM 真菌的 Alpha 多样性增加，并改变了土壤 AM 真菌群落组成。

水分增加刺激了各生活型植物地上生物量的增加，氮添加使多年生杂草和半灌木、小半灌木生物量显著增加，多年生禾草生物量显

著减少。此外，多型孢子菌科的相对丰度与一二年生植物和半灌木、小半灌木生物量呈显著正相关，一二年生植物和半灌木、小半

灌木生物量在氮添加和增雨处理下增加。本研究证明了 AM 真菌群落结构在短期气候变化下具有稳定性。此外，通过 AM 真菌丰

度与各生活型植被生物量的相关性，证明了养分资源相对匮乏的生态系统中 AM 真菌与植被具有较强连通性。 
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Effects of Precipitation Change and Nitrogen Deposition on Soil Arbuscular Mycorrhizal 
Fungi (AMF) Community Structure in Desert Steppe 
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Right Banner Agriculture and Animal Husbandry Technology Promotion Center, Chifeng, Inner Mongolia  025150, China) 

Abstract: A twelve-treatment experiment with the main plot (three water treatments: 30% increase (W), 30% reduction (R), and 

natural rainfall (CK) and split-plot (4 nitrogen gradients: 0 (N0), 30 (N30), 50 (N50) and 100 (N100) kg/(hm2·a) was designed in 

Stipa breviflora desert steppe to investigate the diversity and composition of arbuscular mycorrhizal fungi (AMF) community in 

soil by high-throughput sequencing. The results showed that increased moisture content promoted but nitrogen addition inhibited 

alpha diversity of AMF. The interaction between water increase and nitrogen addition promoted alpha diversity of AMF and 

changed the composition of AMF communities. Water increase increased aboveground biomass of various plants, nitrogen 

addition significantly increased the biomass of perennial weeds, semi-shrub and undershrub, but significantly reduced the biomass 

of perennial grasses. In addition, the relative abundance of Diversisporaceae was significantly and positively correlated with the 

biomass of biennial plants, semi-shrub and undershrub. The biomass of biennial plants, semi-shrub and undershrub increased with 

nitrogen addition and rainfall enhancement. This study demonstrates the stability of AMF community structure under short-term 

climate change. In addition, the correlation between the abundance of AMF and the biomass of various life forms of vegetation 

proves that AMF has strong connectivity with vegetation in ecosystems with relatively scarce nutrient resources. 
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人类活动目前正在对全球环境产生巨大影响。自

工业革命以来，农业和工业生产等人为来源的氮输入

快速增长,加速了全球大气氮沉降并导致一系列生态

环境问题[1-2]。与 2000 年相比，预计到 2030 年氮沉

降量将增加 50% ~ 100%[3]，而 2050 年全球平均氮沉

降速率将增加到 1860 年的 6 倍[4]。中国是全球三大

氮沉降热点地区之一[5]。氮沉降可以提高受氮限制的

生态系统生产力，但过量的氮沉降会对陆地和水生生

态环境造成不利的影响，包括土壤酸化[6]、水体富营

养化[7]和生物多样性减少[8]等。燃烧化石燃料和不合

理使用人力资源造成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[9]，而我国降水量表现出区域性特征，东北南

部和西南部地区降水减少，西部地区降水增加[10]。

人为干扰带来的全球气候变化影响着生态系统，而

土壤微生物在生态系统中发挥着关键作用，因此，

近年来土壤微生物对环境变化的响应得到越来越

多的关注。 

丛枝菌根(Arbuscular Mycorrhizal, AM)真菌属

于球囊菌门，是一种广泛存在的古老根系相关微生

物 [11]，可以与大多数植物形成菌根共生，从而促进

植物养分吸收、提高植物的多种抗逆性、影响地上及

地下生物群落结构、改善土壤结构、调控生物地球化

学循环等[12-15]。AM 真菌参与土壤有机氮矿化、磷形

态转化和生物周转过程，并通过菌丝将矿质养分元素

运输至植物体内[16]，同时，还参与全球碳循环，通

过影响有机质分解速率，成为土壤碳储存的关键因

素 [17]。因此，AM 真菌对未来环境变化的响应有助

于缓解气候变化。近年来，鉴于氮沉降过量对陆地生

态系统的严重威胁和 AM 真菌重要的生态功能，国

内外学者就土壤 AM 真菌对于氮沉降的响应进行

了大量研究。许多研究发现，随着氮沉降的增加，

AM 真菌丰富度、分类多样性和系统发育多样性降

低[18-19]。Williams 等[20]研究发现，氮添加降低了 AM

真菌的丰度、丰富度和多样性。Zheng 等[21]与 Kim

等[22]的研究表明，氮添加对 AM 真菌有积极影响[21]，

增加了 AM 真菌的丰富度和多样性。施氮对 AM 真

菌群落影响的差异可能是由于土壤养分有效性(氮和

磷)、寄主植物(组成和多样性)和试验变量(施氮的形

式、数量和持续时间)的差异造成的[23]。此外，降水

是形成 AM 真菌群落的重要驱动因素[24]。在干旱和

半干旱生态系统，水分有效性是生物多样性和生态系

统功能的主要限制因素[25]。水分调控研究表明，降水

量的增加会影响生态系统中植物和微生物群落[26]。与

一年生植物相比较，多年生植物虽然依赖外生菌根真

菌对养分和水分进行吸收，但也依赖 AM 真菌对养

分和水分的吸收[27-28]。Li 等[29]研究发现，降水增加

对草原生态系统中 AM 真菌孢子密度和多样性有中

性影响。此外，降水增加显著改变了草地生态系统

AM 真菌群落组成[30]。 

综上所述，降水变化和氮沉降是影响植物、微生

物和土壤环境变化的两个重要方面。尽管 AM 真菌

在陆地生态系统中起着至关重要的作用，但人们对降

水变化和氮添加如何交互影响 AM 真菌群落仍知之

甚少。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 AM 真菌的影响具有重要的实际意

义。短花针茅荒漠草原是我国温带荒漠草原分布最集

中、最具代表性的生态系统类型之一，是对全球变化

反应较为敏感的生态系统[31]。在全球变化背景下，

通过水氮控制试验，分析荒漠草原生态系统降水变化

和氮沉降对土壤 AM 真菌群落的影响，探讨水氮控

制对植物–土壤–AM 真菌系统的作用机制，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 

试验区位于内蒙古短花针茅草原生态系统野外

科学试验基地，地理坐标为 41°47′ N，111°53′ E，海

拔 1 450 m，地形平坦开阔，无地表径流。该地区属

于温带大陆性干旱半干旱气候，年平均气温 3.4 ℃，

年降水量 280 mm，降水主要集中在 6—9 月，占全年

总降水的 70% 以上，蒸发量是降水量的 7 倍 ~ 10

倍，降水是该地区土壤水分补给的唯一方式。试验区

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 无 芒 隐 子 草 (Cleistogenes 

songorica)，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。 

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，四周用围栏保护。水氮控制试验采用裂区设计，

主区为自然降雨(CK)、增雨 30%(W)和减雨 30%(R) 

3 个水分梯度。其中，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 年(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
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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%。副区根据当

地氮沉降情况并参考国际上同类研究的处理方法，设置

0(N0)、30(N30)、50(N50)、100(N100) kg/(hm2·a)4 个氮

添加水平，其中不包括大气氮沉降。施氮处理按照施

氮量换算成小区硝酸铵(NH4NO3)施用量。为尽可能

均匀施氮，在生长季 5—9 月每月 1 次将每个小区施

用的硝酸铵溶于 30 L 水中(在增雨处理之后)，均匀喷

洒在每个小区内，N0 处理喷洒等量的水；在非生长

季(10月—翌年 4月)每月将每个小区施用的硝酸铵与

风干土(土壤颗粒直径<2 mm)按肥土质量比 1∶10 的

比例充分混匀，在无风时以模拟干沉降的方式直接撒

施。试验共 12 个处理，4 次重复。每个处理小区面

积为 7 m×7 m，各小区间设置 2 m 隔离带。试验于

2015 年 12 月开始进行。 

1.3  样品采集 

于 2021 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 表层土壤。每

个小区按“S”形布设取 30 个样点，各样点土壤充分

混匀，剔除动植物残体后，一部分存于–80 ℃ 冰箱

用于微生物高通量测序分析，一部分自然风干后分别

过 2、0.15 mm 筛用于测定土壤理化性质。 

植物群落于 2021 年 8 月中旬进行调查。在不同

小区随机选择 0.5 m×0.5 m 样方，将植物齐地面分物

种剪下后装入信封袋带回实验室称其鲜重，后采用烘

干法在 105 ℃杀青 30 min，75 ℃烘干 24 h，称其干

重。 

1.4  测定方法 

AM 真菌高通量测序：称取 0.5 g 冷冻土样，用 

Fast DNA SPIN Kit for soil(MP，USA)试剂盒，按照

说明书进行总 DNA 提取，以 NanoDrop 2000 进行

DNA 浓度和纯度的检测；以 AML1F/AML2R 和 

AMV4-5NF/AMDGR 进行两轮 PCR 扩增。利用

Illumina公司的 Miseq PE250平台进行测序(上海美吉

生物医药科技有限公司)。 

土壤理化性质的测定：土壤 pH 采用电位法(酸

度计 STARTER 2100 型，m 土∶V 水=1∶5)进行测定；

有机质采用重铬酸钾–容量法测定；土壤速效氮采用

2 mol/L KCl 浸提，提取的硝态氮(NO– 
3 -N)、铵态氮

(NH4
+-N)含量采用流动注射分析仪(AA3)测定；有效

磷采用碳酸氢钠浸提–钼锑抗比色法测定；土壤含水

量采用烘干法测定。 

1.5  数据处理与统计分析  

采用 Excel 2010 软件进行数据整理及图表制作；

运用 SPSS 22.0 对不同氮添加处理的各项指标进行单

因素方差分析(One-way ANOVA)，并用 LSD 法进行

差异显著性检验，显著水平为 P<0.05；使用 QIIME

软件计算样品的多样性指数(ACE 指数、Chao1 指数、

Shannon 指数和 Simpson 指数)；利用 Origin 9.0 软件

进行 Pearson 相关性分析；主坐标(PCoA)分析采用

Bray-Curtis 算法，表示不同处理下群落组成的变化。 

2  结果与分析 

2.1  氮沉降、降水变化及相互作用对 AM 真菌群

落的影响 

2.1.1  AM 真菌 Alpha 多样性的变化    由图 1 可

知，AM 真菌 ACE 指数在 W(增雨)条件下显著高于

CK(自然降雨)和 R(减雨)条件下(P<0.05)，在 W 和 R

条件下 AM 真菌 ACE 指数和 Chao1 指数在施氮后均

呈下降趋势。其中，在 R 条件下 N100 处理的 ACE

指数和 Chao1 指数均显著低于 N0 处理(P<0.05)；在

CK 条件下，N50 处理的 ACE 指数和 Chao1 指数均

高于 N0 处理，但差异不显著(P>0.05)。Chao1 指数

和 Shannon 指数在 R 条件下显著低于 W 和 CK 条件

下(P<0.05)。在 W 条件下，AM 真菌 Shannon 指数在

施氮条件下呈现升高趋势，但无显著差异(P>0.05)；

在 CK 和 R 条件下 Shannon 指数在施氮条件下均呈现

下降趋势，其中 CK 条件下 N100 处理的 Shannon 指

数显著低于 N0 处理(P<0.05)。AM 真菌 Simpson 指

数在 W 条件下显著低于 R 条件下(P<0.05)，且在 3

种水分条件下的变化趋势一致，均随施氮水平的增加

呈升高趋势，但差异不显著(P>0.05)。 

2.1.2  AM 真菌 Beta 多样性的变化    采用主坐标

分析方法对各处理 AM 真菌在 OTU 水平上进行分

析，评估 AM 真菌群落间的差异。由图 2A 可以看出，

PC1 贡献率为 23%，PC2 贡献率为 16%，在 PC1 横

轴方向，W-N30(表示增雨条件下 N30 处理，以下类

同 )处理主要位于正半轴且与 W-N0、W-N50 和

W-N100 处理均存在较远距离。从图 2B 可以看出，

PC1 和 PC2 对真菌群落结构变异的解释量分别为

23% 和 22%，CK-N30和CK-N50处理分布较为集中，

与 CK-N0 和 CK-N100 处理距离较远。从图 2C 可以

看出，PC1 和 PC2 对土壤 AM 真菌群落结构变异的

解释量分别为 23% 和 17%，R-N30、R-N50 和 R-N100

处理分布较为集中，R-N0 处理与其他处理间距离较

远，表明施肥后真菌群落结构发生了一定程度的改

变。PERMANOVA 分析表明，水分变化解释了 18.3% 

的真菌群落变化，相反氮素处理对真菌群落的影响较 
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(图中不同大写字母表示不同水分处理之间差异显著(P<0.05)，不同小写字母表示同一水分处理下不同氮素处理之间差异显著(P<0.05)) 

图 1  不同处理 AM 真菌群落多样性及组成 
Fig.1  AMF community diversities and compositions under different treatments 

 

(*、**、***分别表示在 P<0.05、P<0.01、P<0.001 水平影响显著) 

图 2  AM 真菌群落主坐标分析 
Fig. 2  Principal co-ordinates analysis of AMF community structure 
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弱，仅解释了 10.9% 的真菌群落变化，而水氮互作

解释了 38.3% 的真菌群落变化。 

2.1.3  AM 真菌群落结构的变化     本研究高通

量测序共获得 1 335 939 条有效序列，经对比，共

得到 165 个 OUT (操作分类单元)，隶属于 1 个门 1

个纲 4 个目 4 个科 4 个属 29 个种。图 3 显示，土

壤 AM 真菌群落在种水平上物种组成相对丰度较

高的群体分别为 Glomeraceae(33.5% ~ 50.9%)、

VTX00193(1.3% ~ 10.6%) 、 VTX00304(6.8% ~ 

14.5%)、VTX00063(4.2% ~ 13.9%)、VTX00222(2.4% ~ 

7.5%)和 VTX00104(4.1% ~ 27.0%)，占总丰度 90% 

以上。在 W 条件下，随着氮添加的逐渐增加，

Glomeraceae 和 VTX00193 相对丰度逐渐降低；

VTX00304 相对丰度呈现先降低后升高的趋势，在

N30 处理出现拐点；VTX00063 和 VTX00104 相对

丰度逐渐升高；VTX00222 相对丰度则无显著变化。

在 CK 条件下，随着氮添加水平升高，Glomeraceae

和 VTX00304 相对丰度呈现降低趋势；VTX00193

相对丰度则无显著变化；VTX00063 相对丰度呈现

先降低后升高的趋势，在 N30 处理出现拐点；

VTX00222 相对丰度呈现先升高后降低的趋势，在

N30 处理出现拐点；VTX00104 相对丰度呈现升高

趋势。在 R 条件下，随着氮添加量的逐渐增加

Glomeraceae 和 VTX00193 相对丰度呈现降低趋势；

VTX00304 相对丰度呈现先升高后降低的趋势，在

N50 处理出现拐点；VTX00063 和 VTX00104 相对

丰度呈现升高趋势；VTX00222 相对丰度呈现先降

低后升高的趋势，在 N50 处理出现拐点。 

2.2  环境因子对氮沉降、降水变化及其相互作用

的响应 

2.2.1  土壤理化性质对氮沉降和降水变化的响应    由

表 1 可见，水氮控制对土壤的理化性质产生了一定影 

 

图 3  AM 真菌群落在种水平上的相对丰度 
Fig. 3  Relative abundance of AMF community at species level 

表 1  水氮控制对土壤理化性质的影响 
Table 1  Effects of water and nitrogen control on soil physiochemical properties 

处理 有机质(g/kg) 硝态氮(mg/kg) 铵态氮(mg/kg) 有效磷(mg/kg) pH 含水量(g/kg) 

N0 34.73 ± 0.38 bcde 9.90 ± 1.59 c 1.59 ± 0.32 d 3.79 ± 0.05 e 8.86 ± 0.03 a 121.1 ± 0.20 ab 

N30 35.40 ± 0.13 bcd 16.04 ± 0.68 c 1.85 ± 0.03 d 4.04 ± 0.03 e 8.79 ± 0.03 a 128.3 ± 0.10 a 

N50 38.39 ± 1.34 a 15.02 ± 1.23 c 3.14 ± 0.18 cd 4.95 ± 0.02 d 8.77 ± 0.01 a 122.6 ± 0.10 ab 

W 

N100 35.61 ± 0.51 abcd 23.60 ± 2.25 c 2.04 ± 0.77 d 4.84 ± 0.05 d 8.54 ± 0.02 b 139.1 ± 0.30 a 

N0 32.32 ± 1.32 e 10.80 ± 0.32 c 1.68 ± 0.04 d 6.30 ± 0.10 c 8.29 ± 0.08 cde 114.0 ± 0.10 abc 

N30 35.34 ± 0.81 bcd 11.96 ± 0.44 c 1.19 ± 0.03 d 6.32 ± 0.10 c 8.23 ± 0.02 de 80.4 ± 0.00 bcd 

N50 36.79 ± 0.40 ab 21.18 ± 1.69 c 7.12 ± 0.45 c 6.23 ± 0.09 c 8.17 ± 0.09 ef 90.7 ± 0.10 abcd 

CK 

N100 35.70 ± 0.29 abc 40.32 ± 3.51 bc 19.69 ± 0.48 b 7.56 ± 0.21 a 8.06 ± 0.06 f 90.4 ± 0.10 abcd 

N0 32.70 ± 0.90 de 19.11 ± 0.49 c 1.72 ± 0.20 d 6.78 ± 0.31 bc 8.42 ± 0.02 bc 65.4 ± 0.00 cd 

N30 33.72 ± 0.17 cde 64.29 ± 0.18 b 4.75 ± 1.32 cd 7.10 ± 0.16 ab 8.38 ± 0.02 cd 60.8 ± 0.00 d 

N50 34.84 ± 0.67 bcde 97.51 ± 1.19 a 2.71 ± 1.02 d 7.35 ± 0.10 a 8.27 ± 0.02 cde 62.6 ± 0.10 d 

R 

N100 33.90 ± 0.38 bcde 123.08 ± 28.64 a 42.23 ± 3.22 a 7.49 ± 0.18 a 8.18 ± 0.04 ef 71.0 ± 0.00 cd 

注：表中同列不同小写字母表示各水分和氮肥处理间差异显著(P<0.05)。 



1256 土      壤 第 55 卷 

http://soils.issas.ac.cn 

响。3 种水分条件下，土壤有机质含量均呈先升高后

下降的趋势，拐点出现在 N50 处理，在 W 和 CK 条

件下，N50 处理土壤有机质含量较 N0 处理分别增加

了 10.5% 和 13.8%，差异显著(P<0.05)。随施氮量增

加，土壤硝态氮、铵态氮、有效磷含量显著增加，且

在相同氮素添加水平下，均表现为 R>CK>W 趋势。

随施氮量增加土壤 pH 降低，3 种水分条件下 N100

处理的 pH 均显著低于 N0 处理(P<0.05)。相同氮素添

加水平下，土壤含水量表现为 W>CK>R 趋势。 

2.2.2  植物组成对氮沉降和降水变化的响应    地

上生物量按植物生活型表现为多年生禾草>一二年生

植物>多年生杂草>半灌木、小半灌木(图 4)。一二年

生植物生物量在 W 条件下显著高于 CK 和 R 条件下

(P<0.05)，在各水分条件下随着氮添加量增加呈增加

趋势，但差异不显著(P>0.05)。多年生杂草地上生物

量在 3 种水分条件下无显著差异(P>0.05)，在 CK 和

R 条件下 N50 和 N100 处理的地上生物量显著高于各

自的 N0 处理(P<0.05)。多年生禾草地上生物量在 3

种水分条件下有显著差异(P<0.05)，在 W 和 R 条件

下随氮添加量增加呈增加的趋势，在 R 条件下 N100

处理显著高于 N0 处理(P<0.05)；在 CK 条件下随着

氮素添加量增加呈减小的趋势，N30、N50 及 N100

处理均显著低于 N0 处理(P<0.05)。半灌木、小半灌木

生物量在 R 条件下显著低于 W 和 CK 条件下(P<0.05)，

在 W 和 CK 条件下随着氮添加量增加地上生物量呈先

增加后减少的趋势，且拐点出现在 N30 处理，但在 R

条件下 N30 处理的生物量达到最低值。相同氮素添加

条件下，各生活型植物生物量均呈 W>CK>R。 

 

(不同大写字母表示不同水分处理之间差异显著(P<0.05)，不同小写字母表示同一水分处理下不同氮素处理之间差异显著(P<0.05)) 

图 4  不同处理对各生活型植物地上生物量的影响 
Fig. 4  Aboveground biomass of various plants under different treatments 

 

2.3  AM 真菌群落与植被和土壤特性的相关性 

由图 5 可以看出，ACE 指数与一二年生植物生

物量、植物群落丰富度和土壤含水量呈显著正相关，

与多年生禾草生物量、植物群落多样性和土壤 pH 呈

极显著正相关。Chao 1 指数与半灌木、小半灌木生

物量、土壤含水量和土壤 pH 呈显著正相关，与一二

年生植物生物量、多年生禾草生物量、植物群落多样

性和植物群落丰富度呈极显著正相关。Shannon 指数
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与一二年生植物生物量和植物群落丰富度呈显著正

相关，与多年生禾草生物量、植物群落多样性、土壤

含水量和土壤 pH 呈极显著正相关。Simpson 指数与

多年生禾草、半灌木及小半灌木生物量、植物群落多

样性和土壤含水量呈显著负相关。Diversisporaceae 

与一二年生植物、半灌木及小半灌木生物量和土壤

pH 呈显著正相关。Glomeraceae 与植物群落多样性和

土壤含水量呈显著负相关。 

 

(Diversisporaceae 为多型孢子菌科；Glomeraceae 为球囊霉科；

Paraglomeraceae 为类球囊霉科；unclassified_c__Glomeromycetes

为未分类–球囊菌纲；*、**、***分别表示在 P<0.05、P<0.01、

P<0.001 水平显著相关) 

图 5  AM 真菌丰度与植物及土壤特性的相关性 
Fig.5  Correlation between AMF abundance with plant and soil 

characteristics 

3  讨论 

3.1  氮沉降、降水变化对土壤理化性质的影响 

短花针茅荒漠草原是草原向荒漠过渡的生态系

统，对全球气候变化较为敏感[31]，土壤环境易受降

水变化和氮沉降的影响而发生变化。已有研究表明，

土壤碳、氮、磷是许多生态系统生产力和物质循环的

主要限制因素[32]。本研究中，氮添加降低了土壤 pH，

低氮添加下土壤 pH 未发生显著变化，是因为土壤具

有一定的缓冲能力，可以使其 pH 保持稳定[33]；但高

氮添加下，土壤铵态氮含量增加，土壤硝化作用增强，

从而释放更多的 H+，使土壤 pH 显著降低[34]。在相

同氮添加条件下，土壤 pH 呈 W>CK>R 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，致使土壤 pH 发生变化。本研究结果还表明，土

壤有机质含量在各水氮处理间无显著差异，随降水量

和氮添加的增加而呈上升趋势，这可能是因为水分和

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使有机碳积累[35]。本研究中，

土壤硝态氮含量随土壤含水量的增加呈显著下降趋

势。Zhou[36]等研究认为，增加降水可以通过调节土

壤孔隙度大小使氮素在土壤中转移，但水分过多会引

起土壤中的氮淋溶[37]，导致土壤氮含量降低，与铵

态氮相较硝态氮更易淋溶。本研究中，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[38]。

氮添加增加了土壤有效磷含量，一方面可能是由于在

受氮限制的荒漠草原氮添加促进了微生物对有机质

的分解，从而加速了磷素矿化和向土壤中的归还[39]，

另一方面氮沉降可能使土壤磷酸酶活性增强，促进土

壤中含磷有机物的分解，导致土壤磷的有效性增加，

使土壤有效磷含量有所提高[40]。与 CK 条件下相比，

R 条件下对有效磷的影响不明显，但 W 条件下显著

降低了土壤有效磷含量，一方面可能是由于增雨使土

壤水分有效性提高，从而促进植物生长以及对土壤养

分的吸收，另一方面，试验区土壤类型为淡栗钙土，

保水能力较差，连续多年增雨使试验地土壤养分淋溶

增加，从而导致有效磷含量降低[41]。 

3.2  降水变化和氮沉降对土壤 AM 真菌多样性和

组成的影响 

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 AM

真菌群落产生影响。水氮处理下土壤 AM 真菌 Alpha

多样性变化趋势相同，可能是由于草原生态系统土壤

AM 真菌已经适应了持续氮素输入。本研究中，不同

水分条件下，氮添加降低了 ACE 指数和 Chao1 指数，

在 CK 和 R 条件下有显著差异，且呈 W>CK>R 的趋

势。Shannon 指数在 W 条件下，随氮添加增加而升

高，但在 CK 和 R 条件下，随氮添加量增加而逐渐降

低。Simpson 指数在不同水分条件下，随氮添加量增

加而升高，且呈 R>CK>W 的趋势。氮素添加能够改

变土壤 AM 真菌群落[42]，氮肥通过改变土壤养分状

况进而影响 AM 真菌多样性。原因可能是施氮后土

壤养分富集，能够满足植物自身生长需求，不需要

AM 真菌提供更多的养分[43]，此时植物不会向 AM 真

菌提供额外的光合产物，造成 AM 真菌物种内部激

烈竞争，导致 AM 真菌多样性下降[44]。水分处理对

AM 真菌 Alpha 多样性指数有极显著影响。AM 真菌

具有大量的菌丝结构，可以促进植物对营养的吸收，

导致其对水分的响应比较灵敏[45-46]。本研究发现，在
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半干旱草原，无论氮沉降与否，降水量的增加均会显

著增加 AM 真菌多样性指数，这一结果与以往的研

究结果一致，即降水增加对半干旱生态系统 AM 真

菌多样性有正向影响[47]。在 W 条件下，Shannon 指

数随氮添加水平升高而逐渐升高，这表明水分在氮素

作用的发挥中至关重要，氮素和水分对土壤 AM 真

菌多样性的变化存在互作效应。这可能是因为降水增

加导致土壤中溶解的硝态氮增加，进而降低了土壤

pH[48]，从而改变了土壤 AM 真菌多样性。Zhang 等[26]

研究也发现，降水增加可改变氮添加对土壤微生物群

落的影响，当水分充足时，氮添加对土壤微生物存在

正面效应。本研究的结果显示，长期施氮增雨改变了

土壤 AM 真菌群落结构，这与之前很多草原生态系

统中的研究结果一致[42]。这可能是因为随着氮添加

而增加的有机碳会促进偏喜碳的 AM 真菌生长繁殖，

从而导致 AM 真菌群落结构发生变化[49]。此外，一

些研究表明，土壤 pH 对 AM 真菌以及丛枝菌根形成

都会有直接影响[50]，通常 AM 真菌喜好中性至碱性

的土壤环境[49]。 

Zheng 等[21]在高寒草甸生态系统的研究发现，

施氮通过改变土壤有机碳和植物群落来间接影响

AM 真菌群落。本研究相关性分析也证实 AM 真菌

多样性与植物物种多样性显著正相关。这是由于

AM 真菌一方面可以通过帮助宿主植物吸收水分和

养分，促进植物生长，提高植物的适应性[51]，另一

方面植物可以为 AM 真菌提供碳水化合物，促进 AM

真菌生长[52]。Yang 等[53]在温带典型草原生态系统的

研究发现，降水增加和氮添加显著改变了植物群落

结构，而这个变化是由水分介导的。氮添加增加有

助于植物地上生物量的增加，单一水分添加使得地

上生物量增加，水氮交互作用下水分的添加有利于

氮素肥效的释放，更有利于地上生物量的积累，从

而改变生态系统结构和功能[54]。本研究中，各生活

型植物生物量整体上呈 W>CK>R，与前人对荒漠草

原地上生物量研究结果相似[55]；CK 和 R 条件下，

氮 添 加 使多年 生 杂 草的地 上 生 物量显 著 增加

(P<0.05)；R 条件下氮添加使半灌木、小半灌木的生

物量显著下降(P<0.05)；CK 条件下氮添加使多年生

禾草的地上生物量显著下降(P<0.05)。同等水分条件

下氮添加均有利于各生活型植物生物量的积累，而

水氮交互作用下，水分可以促进氮素肥效的释放，

导致生物量显著增加，R 条件下则相反，但植物对

氮素的吸收有一定的阈值，原因可能与植物对养分

的吸收特性有关[56]。W 条件下氮添加有利于一二年

生植物、多年生杂草和多年生禾草生物量分配比增

加，CK 条件下氮添加有利于多年生杂草和半灌木、

小半灌木生物量分配比增加，说明不同水氮处理对

不同植物生活型生物量影响不同。 

水分和氮素二者交互作用可改变土壤环境。已有

研究表明，区域尺度下环境因子对 AM 真菌群落结

构有重要影响[57]。李雪静等[52]的研究证实土壤 pH 是

AM 真菌多样性和群落结构的重要驱动因子之一。有

研究表明，pH 影响 AM 真菌的产孢率、菌丝形成和

生长，进而能够改变 AM 真菌的群落组成[58]。同时，

全球变化能够通过地上植物群落覆盖度、多样性和生

产力来影响土壤 AM 真菌群落[59]。AM 真菌是共生真

菌，可以与大多数植物形成菌根共生[12]。本研究相

关分析也证实 AM 真菌多样性与植物物种多样性显

著正相关。这是由于 AM 真菌一方面能促进植物对

土壤养分和水分的吸收，从而促进植物的生长[60]，

另一方面植物能够为 AM 真菌提供碳水化合物，促

进 AM 真菌的生长和共生体系建成[61]。 

4  结论 

本试验条件下，增雨处理对土壤 AM 真菌的

Alpha 多样性有促进作用，氮添加抑制了土壤 AM 真

菌的 Alpha 多样性，水分增加和氮素添加的交互作用

促进了 AM 真菌的 Alpha 多样性增加，并改变了土壤

AM 真菌群落组成。此外，多型孢子菌科的相对丰度

与一二年生植物和半灌木、小半灌木生物量呈显著正

相关，一二年生植物和半灌木、小半灌木生物量在氮

添加和增雨处理下增加。本研究证明了 AM 真菌群

落结构在短期气候变化下具有稳定性。此外，AM 真

菌丰度与各生活型植被生物量的相关性，证明了养分

资源相对匮乏的生态系统中 AM 真菌与植被具有较

强连通性。 
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