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氮添加对青藏高原高寒沼泽草甸土壤细菌群落的影响
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摘 要 为了解氮添加对青藏高原高寒沼泽草甸土壤细菌群落的影响,进行原位氮添加试验。设置对照

(CK,0g·m-2·a-1)、低氮(N1,5g·m-2·a-1)和高氮(N2,10g·m-2·a-1)3种处理,采集0~10cm、

10~20cm和20~30cm土层的土壤样品,基于高通量测序技术,并结合土壤理化性质和微生物量碳氮的测

定,探讨不同氮添加条件下土壤细菌群落的变化。结果显示:细菌优势类群为变形菌门、酸杆菌门、放线菌门、

芽单胞菌门和厚壁菌门,不同土壤细菌类群相对丰度对氮添加的响应趋势因土层而异。氮添加降低细菌α多

样性指数,但整体差异不显著。相关性分析表明,铵态氮与 Ace指数、Chao1指数和Shannon指数显著正相

关,硝态氮、有机碳和含水量与特定细菌门显著相关。结果表明,青藏高原高寒沼泽草甸氮添加会影响土壤细

菌群落组成,抑制细菌多样性,铵态氮、硝态氮、有机碳和含水量是驱动这种变化的主要土壤因子。
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  由于工业生产、畜牧业发展及氮肥施用等,大
气氮沉降量大幅提高[1]。在过去的100多年间

(1860—1995),全球氮沉降量增加近3倍,预计到

2050年将达到2×1011kg·a-1[2]。中国2010年

氮沉降量高达21.1kg·hm-2·a-1[3],是全球高

氮沉降区域之一。大气氮沉降水平的持续升高引

发了诸多生态环境问题,如土壤酸化[4]、改变土壤

原有的氮磷平衡[5]、降低生物多样性和凋落物分

解[6]等,驱动了生态系统结构和功能的改变。草

地是中国面积最大的陆地生态系统[7],具有碳氮

循环、水土保持和气候调节等生态服务功能[8-9],
且大部分位于生态脆弱带上。在草地生态系统

中,土壤养分相对贫乏,氮是主要的限制因素,即
使是较低水平的长期氮沉降,也可能对该生态系

统带来负面影响[10],进而影响到土壤微生物特征

及土壤氮转化,在对全球变化敏感的高寒地区更

是如此。因此,有关氮沉降对高寒草地土壤微生

物的影响引发了研究者的广泛关注,逐渐成为生

态学领域的研究热点。
土壤微生物是土壤系统中的重要组成部分,

在凋落物分解和氮素转化中起着极其重要的作

用[11]。氮沉降增加会引起土壤pH、氮有效性、

C/N和根系生物量等发生改变[12-13],进一步影响

土壤微生物数量、群落组成和土壤呼吸[14]。王长

庭等[15]对海北高寒沼泽化草甸的氮添加处理发

现,氮添加对细菌丰富度的影响存在土层梯度效

应,氮添加增加了0~10cm 土层土壤细菌PL-
FAs丰富度,在10~20cm土层表现为降低。杨

越[16]通过对海北高寒草地生态系统的氮添加研

究发现,氮添加没有明显改变土壤微生物群落结

构。徐润宏等[17]发现,在青藏高原高寒湿地进行

氮添加试验,显著改变了细菌和真菌的相对丰度。
氮添加对土壤微生物的影响由于受众多因子的影

响,不同研究之间氮添加时间、土壤水热条件、海
拔梯度以及植被类型等因素存在差异,并且生态

系统功能和过程对氮沉降增加通常呈现非线性变

化[18],使得研究结果存在很大的不确定性。
青藏高原是世界上中低纬度地区海拔最高、

面积最大的多年冻土分布区[19],该地区草地面积

约为1.65×106km2[20],是研究高寒草地生态系

统格局与过程的天然实验室。高寒沼泽草甸作为

高寒生态系统主要的草地类型之一,对氮添加极



其敏感[21]。土壤细菌作为土壤环境中大量存在

的微生物,对氮沉降的响应更加明显[22]。因此,
本研究以青藏高原高寒沼泽草甸为研究对象,以
外源氮素添加的方式模拟自然氮沉降,运用高通

量测序技术,分析不同土壤深度(0~10cm、10~
20cm、20~30cm)细菌群落结构及多样性对氮

添加的响应特征,并通过相关性分析阐明土壤理

化指标对细菌群落的调控作用,以期为氮沉降增

加背景下的土壤养分循环和高寒生态区保护提供

理论依据。

1 材料与方法

1.1 研究区概况

研究 区 位 于 青 藏 高 原 风 火 山 地 区,海 拔

4610~5323m,属于北麓河流域,年均气温为

-5.3℃,年平均地温为-1.5~4.0℃。地下埋

藏着50~120m多年冻土,冻土活动层为0.8~
2.5m[23]。年均降水量为269.7mm,年均蒸发

量1477.9mm。高寒沼泽草甸是该地区典型的

草地类型之一,主要分布于山间盆地、蝶形洼地和

平缓滩地等处。5月至9月为植被生长季,优势

物种为藏嵩草(Kobresiatibetica),伴生种有青藏

苔草(Carexatrofusca)和矮火绒草(Leontopodi-
umnanum)等[24]。草群覆盖度达85%以上[25]。

1.2 试验设计

2015年5月在风火山高寒沼泽草甸围栏样

地 内 (34°43'57.5″N,92°53'22.5″E,海 拔

4759m)设置氮添加试验小区,采用完全随机区

组设 计,共 设 置3个 氮 添 加 水 平:对 照(CK,

0g·m-2·a-1)、低氮(N1,5g·m-2·a-1)和高

氮(N2,10g·m-2·a-1)。每个处理3个重复,
共计9个1m×1m的小区,小区间设2m作为

缓冲带。以NH4NO3(分析纯)为氮源,每年的氮

添加量平均分为4次施入,分别于每年的6月至

9月(每月1次)添加。每次施氮时按照不同施氮

水平,称取相应量的NH4NO3,溶解于200mL水

中,用喷雾器均匀喷洒,在CK喷洒相同体积的

水。

1.3 研究方法

1.3.1 土壤样品 采集于2019年9月采集土壤

样品。每个小区取5个点作为重复,除去地表凋

落物后,使用灭菌后的不锈钢土钻采集0~10
cm、10~20cm和20~30cm土层的土样,同一

土层5个点的土样混合,组成1个混合土样。去

除石块、植物根系等杂物后,各土样均分为3份:
一份自然风干后用来测定土壤理化性质;一份鲜

样在4℃的条件下储存,用于土壤微生物量碳、氮
测定;一份鲜样于-80℃的条件下储存,用于细

菌测序分析。
样品以氮添加水平为前缀,土层为后缀进行

标记(0~10cm用a表示,10~20cm用b表示,

20~30cm 用c表示,如CK.a代表对照0~10
cm土样)。

1.3.2 土壤理化性质及微生物量碳氮的测定 
pH 用 PHS-3C 型 酸 度 计 测 定;土 壤 含 水 量

(SWC)采用恒重法测定;全氮(TN)采用半微量

凯氏定氮法测定;有机碳(SOC)采用重铬酸钾容

量法-外加热法测定;土壤铵态氮(NH+
4-N)和硝

态氮(NO-
3-N)的测定均用氯化钾浸提后采用

SmartChen200(AMS-Systea,Rome,Italy)元素

分析仪测定;微生物量碳(MBC)和微生物量氮

(MBN)均采用氯仿熏蒸浸提法测定。

1.3.3 DNA提取和高通量测序 采用 Magnet-
icSoilAndStoolDNAKit试剂盒(TIANGEN
BIOTECH,北京)提取土样基因组DNA,提取后用

10g·L-1 的琼脂糖凝胶电泳检测DNA质量。
选用 带 有 Barcode信 息 的 引 物 341F(5'-

CCTAYGGGRBGCASCAG-3')和 806R (5'-
GGACTACNNGGGTATCTAAT-3')对 细 菌

16SrDNA 的 V3~V4区进行扩增。高保真酶

Phusion○RHigh-FidelityPCR Master Mix with
GCBuffer(New EnglandBiolabs,美 国)用 于

PCR扩增。30μLPCR反应体系为:15μLPhu-
sionMasterMix(2×),引物Primer(2μmol·

L-1)各1.5μL,DNA模板(1ng·μL-1)10μL,
超纯水2μL。PCR反应条件为:98℃预变性1
min;98℃变性10s,50℃退火30s,72℃延伸

30s,进行30个循环;72℃延伸5min。使用20
g·L-1 的琼脂糖凝胶对PCR产物进行电泳检测

回收,用GeneJET胶回收试剂盒(ThermoScien-
tific,美国)进行纯化。使用 TruSeqDNAPCR-
FreeLibraryPreparationKit建库试剂盒构建文

库,构建好的文库经过Qubit定量和文库检测合

格后,使用 NovaSeq6000测序平台(诺禾致源生

物信息科技有限公司,北京)进行上机测序。
使用FLASH(V1.2.7)对每个样本的reads

进行拼接,过滤处理,进一步去除嵌合体序列后得

到有效数据。利用 Uparse软件(v7.0.1001)以
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97%的相似性将序列聚类成为OTUs。用 Moth-
ur方 法 对 OTUs代 表 序 列 进 行 物 种 注 释,与

SILVA132的SSUrRNA数据库进行比对,获得

各OTU的分类学信息。

1.4 数据处理

用Excel2016对数据进行初步整理,并绘图

做进一步分析。使用R(Version2.15.3)软件的

vegan软件包,基于Bray-Curtis距离算法,绘制

NMDS图分析不同样本间的差异程度。使用Qi-
ime软件(Version1.9.1)计算Shannon、Simpson
和Chao1等指数。运用SPSS21.0软件进行方

差分析(One-wayANOVA)和相关性分析。

2 结果与分析

2.1 氮添加对土壤理化性质的影响

高寒沼泽草甸各处理土壤理化性质如图1所

示。土壤pH为8.05~8.20,在各处理中均表现

为随着土壤深度的增加而增加,N2处理与CK在

0~10cm土层存在显著差异(P<0.05)。N1和

N2处理土壤NH+
4-N相比对照,在0~10cm和

10~20cm土层均显著降低(P<0.05)。N1处

理土壤NO-
3-N相比对照,在0~10cm和10~20

cm土层显著降低,N2处理土壤NO-
3-N在10~

20cm土层相比对照显著降低(P<0.05)。N1

不同小写字母表示相同土层不同处理间差异显著(P<0.05),下同

Differentlowercaselettersshowsignificantdifference(P<0.05)betweendifferenttreatmentsofthesamesoildepth,thesamebelow

图1 不同处理下土壤理化性质

Fig.1 Physicochemicalcharacteristicofsoilunderdifferenttreatments
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和N2处理均显著降低0~10cm和10~20cm
土层SOC(P<0.05),且10~20cm 和20~30
cm土层 N1处理SOC含量最低。N1处理 TN
相比对照,在10~20cm土层显著降低,N2处理

TN 在 0~10cm 土 层 相 比 对 照 显 著 降 低

(P<0.05)。N2处理SWC相比对照,在0~10
cm 和 10~20cm 土 层 均 显 著 降 低,N1 处 理

SWC相比对照,在10~20cm 土层显著降低

(P<0.05)。以上结果表明,氮添加对土壤理化

性质影响明显。

2.2 氮添加对土壤微生物量碳氮的影响

由图2可知,MBC在表层取得最大值,相比

对照,N1处理显著增加10~20cm和20~30cm
土层 MBC,N2处理 MBC相比对照,在10~20
cm土层显著增加(P<0.05)。N1处理 MBN在

10~20cm和20~30cm土层相比对照显著降低

(P<0.05),N2处理 MBN相比对照,在各土层

均无显著性差异。表明随着氮添加量的增加,微
生物量碳呈增加趋势,微生物量氮则表现为先降

低后增加的趋势。

图2 不同处理下土壤微生物量碳氮

Fig.2 Soilmicrobialbiomasscarbonandnitrogenunderdifferenttreatments

2.3 氮添加对土壤细菌物种组成的影响

通过高通量测序共得到544463条优质序

列,序列长度为414~421bp,对聚类后的3种氮

添加处理土壤样品OTU依次进行不同等级信息

分析,共得到54个门、62个纲、126个目、225个

科、489个属。
土壤细菌优势菌群为变形菌门(Proteobacte-

ria,41.136%~51.099%)、酸杆菌门(Acidobac-
teria,14.606%~24.105%)、放 线 菌 门(Acti-
nobacteria,7.726%~13.603%)、芽 单 胞 菌 门

(Gemmatimonadetes,4.341%~9.868%)和厚壁

菌门(Firmicutes,1.811%~11.977%)(图3)。
变形菌门相对丰度在CK.a取得最大值51.099,
氮添加处理下相对丰度相比对照,呈先降低后升

高趋势。N1和 N2处理酸杆菌门相对丰度相比

CK,在0~10cm和10~20cm土层均增加,在

20~30cm 土层均减少。N1和 N2处理放线菌

门相对丰度,在0~10cm和10~20cm土层相比

CK均减少。N1和N2处理厚壁菌门,相比对照,
其相对丰度在0~10cm土层增加,10~20cm土

层减少。氮添加后各土层芽单胞菌门相对丰度表

现为增加趋势。

  科水平土壤细菌相对丰度对氮添加的响应分

析结果表明(图4),相比对照,N1和N2处理梨单

孢菌科相对丰度在0~10cm和10~20cm土层

呈增加趋势,在20~30cm土层呈降低趋势。N1
和N2处理亚硝化单胞菌科相对丰度相比对照,
在0~10cm土层均降低,在10~20cm和20~
30cm土层均增加。相比对照,氮添加处理使各

土层芽单胞菌科相对丰度均表现为增加趋势。

20~30cm土层 Unidentified_Deltaproteobacte-
ria相对丰度在N1和 N2处理下,相比对照有明

显的增 加。氮 添 加 条 件 下,Unidentified_Rho-
dospirillales的相对丰度相比对照,在0~10cm
土层均增加,在10~20cm土层和20~30cm土

层均减小。氮添加处理后,鞘脂单胞菌科、Uni-
dentified_Rhizobiales和嗜氢菌科的相对丰度在

各土层均降低。N1和 N2处理链球菌科相对丰

度相比对照,在10~20cm土层和20~30cm土

层均明显减小。相比对照,N1和N2处理葡萄球

菌科相对丰度在10~20cm土层均减少。表明氮

添加对科水平优势细菌相对丰度影响较大。
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图3 不同处理下土壤细菌门水平相对丰度

Fig.3 Relativeabundanceofsoilbacterialphylaunderdifferenttreatments

图4 不同处理下土壤细菌科水平相对丰度

Fig.4 Relativeabundanceofsoilbacterialfamilylevelsunderdifferenttreatments

2.4 氮添加对土壤细菌群落结构的影响

由NMDS分析结果可以看出(图5),低氮添

加对土壤细菌群落结构的影响大于高氮添加,但

N1和N2处理均没有显著影响土壤细菌群落结

构。图中N1.b和N2.b距离较近,说明这两个样

点的物种组成较为相似。

2.5 氮添加对土壤细菌α多样性的影响

不同氮添加处 理 测 序 样 品 OTUs数 量 为

2018~2378,测序覆盖率在0.99以上。对土壤

细菌α多样性指数进行分析(表1),各土层N1和

N2处理Shannon指数相比对照,均表现为降低

趋势,且 在 N2.b和 N2.c处 显 著 降 低(P<
0.05)。N1和N2处理Simpson指数相比对照,
整体也表现为降低趋势,且在N1.c和N2.c处显

著降低(P<0.05)。Chao1指数为2056.150~
2413.727,最大值在N1.b处取得,相比对照,N1
和N2处理土壤细菌丰富度指数(Chao1,Ace)整
体呈降低趋势,其中,N2.b处两种丰富度指数显

著降低(P<0.05)。表明氮添加能抑制细菌群落

多样性,但整体差异不显著。
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表1 不同处理下土壤细菌α多样性指数

Table1 Alphadiversityindexesofsoilbacterialunderdifferenttreatments
土层深度
Soildepth

观测值指数
Observedvalueindex

香农指数
Shannonindex

辛普森指数
Simpsonindex

Chao1指数
Chao1index

Ace指数
Aceindex

观测深度
Observationaldepth

0~10cm CK.a 2277±123.744a 9.088±0.033a 0.994±0.000a 2301.541±119.867a 2345.575±122.490a 0.997±0.000a

N1.a 2238±134.350a 8.806±0.036a 0.991±0.000a 2268.019±126.268a 2318.489±133.929a 0.996±0.001a

N2.a 2254±125.158a 8.795±0.044a 0.991±0.000a 2262.189±138.058a 2295.895±142.711a 0.998±0.000a

10~20cm CK.b 2366±165.463a 9.095±0.005a 0.994±0.000a 2402.349±71.282a 2460.446±81.226a 0.996±0.001a

N1.b 2378±181.019a 9.009±0.143ab 0.993±0.002a 2413.727±103.031a 2468.911±106.365a 0.996±0.001a

N2.b 2098±90.510b 8.750±0.032b 0.992±0.001a 2134.455±90.321b 2178.346±83.120b 0.996±0.001a

20~30cm CK.c 2144±128.693a 8.764±0.036a 0.993±0.000a 2170.345±131.145a 2218.477±136.537a 0.997±0.000a

N1.c 2018±125.158a 8.533±0.035ab 0.988±0.000b 2056.150±133.740a 2104.472±141.211a 0.996±0.001a

N2.c 2036±130.815a 8.420±0.043b 0.986±0.000b 2067.970±136.666a 2116.127±143.267a 0.997±0.001a

注:同列不同小写字母表示同一土层不同处理差异显著(P<0.05),数值为“平均值±标准差”。

Note:Differentlowercaseletterswithinthesamecolumnsindicatesignificantdifferences(P<0.05)amongthesamesamplingdepthun-

derdifferenttreatments,Thedatawithinthetablearemean±standarddeviation.

图5 土壤细菌的NMDS分析

Fig.5 Soilbacterialcommunitystructure
underdifferenttreatments

2.6 土壤细菌与土壤理化性质及微生物量碳氮

之间的关系

由相关性分析结果可知(表2),Ace指数和

Chao1指 数 均 与 NH+
4-N 显 著 正 相 关 (P <

0.05)。Shannon指数与NH+
4-N和SWC显著正

相关(P<0.05),与pH显著负相关(P<0.05)。
表明NH+

4-N、pH和SWC是影响细菌多样性的

关键土壤因子。
进一步分析土壤因子对细菌优势菌门的影响

(表2),变形菌门与pH 负相关(P<0.05),与
MBC、MBN、NO-

3-N、SOC、TN和SWC极显著

正相关或显著正相关(P<0.01或 P<0.05)。
酸杆菌门与pH 呈正相关(P<0.05),与 NH+

4-
N、NO-

3-N和SWC极显著负相关(P<0.01)。
放线菌门与NH+

4-N显著正相关(P<0.05)。芽

表2 土壤因子与细菌的相关性

Table2 Correlationanalysisbetweensoilfactorsandbacterialcommunity

因子
Factor pH

微生物量碳
MBC

微生物量氮
MBN

铵态氮
NH+4-N

硝态氮
NO-3-N

有机碳
SOC

全氮
TN

含水量
SWC

Ace指数Aceindex -0.559 0.207 0.288 0.673* 0.483 0.429 0.392 0.613

Chao1指数Chao1index -0.576 0.243 0.32 0.686* 0.506 0.451 0.416 0.628

香农指数Shannonindex -0.685* 0.266 0.371 0.793* 0.654 0.539 0.523 0.704*

辛普森指数Simpsonindex -0.564 0.176 0.31 0.599 0.546 0.414 0.422 0.533

变形菌门Proteobacteria -0.767* 0.854** 0.876** 0.597 0.819** 0.861** 0.818** 0.736*

酸杆菌门Acidobacteria 0.738* -0.533 -0.559 -0.889** -0.865** -0.702* -0.603 -0.815**

放线菌门Actinobacteria -0.552 0.209 0.135 0.783* 0.568 0.362 0.306 0.443

厚壁菌门Firmicutes -0.031 -0.108 0.138 0.367 0.368 0.099 0.121 0.291

芽单胞菌门
Gemmatimonadetes 0.553 -0.493 -0.702* -0.612 -0.726* -0.682* -0.691* -0.669*

注 Note:*P<0.05;**P<0.01.
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单胞菌门与 MBN、NO-
3-N、SOC、TN和SWC均

显著负相关(P<0.05)。

3 讨 论

3.1 氮添加对细菌群落结构的影响

本研究对青藏高原高寒沼泽草甸进行氮添加

处理,NMDS分析结果表明,氮添加没有对土壤

细菌群落结构产生显著性影响,可能是因为本研

究氮添加试验时间和氮添加量尚未达到明显改变

细菌群落结构的阈值。变形菌门、酸杆菌门、放线

菌门、厚壁菌门和芽单胞菌门是该地区土壤细菌

主要菌群。各优势菌群相对丰度对氮添加表现出

不同的响应趋势。本研究样地变形菌门在土壤细

菌当中占比最高,其相对丰度在各土层随着施氮

浓度的增加,均表现为先降低后升高趋势,表明氮

添加对变形菌门的影响存在阈值限制,与李成一

等[26]的研究结果相似。N1和N2处理酸杆菌门

相对丰度相比对照,在0~10cm土层和10~20
cm土层均增加,可能是由于该细菌属于寡营养类

群,9月为植物生长枯黄期,氮添加使植物生长期

延长,植物对养分的需求增加[21],微生物的养分

获取受到限制,从而促进了该菌群的生长。研究

认为放线菌属于富营养型细菌[27],能够降解纤维

素和几丁质,产生种类繁多的胞外酶和次生代谢

产物[28],是土壤养分供给的来源之一。氮添加使

各土层放线菌门相对丰度表现为降低趋势,可能

与本研究中氮添加条件下,土壤铵态氮和硝态氮

有效性降低有关。氮添加增加各土层芽单胞菌门

相对丰度,表明氮添加会促进芽单胞菌门的生长。
氮添加后0~10cm土层厚壁菌门相对丰度相比

对照增加,而在10~20cm土层相比对照减少,这
可能与厚壁菌门属于固氮菌,氮添加引起各土层

土壤氮含量发生改变有关。

3.2 氮添加对细菌群落多样性的影响

土壤微生物多样性是土壤生物多样性的重要

组成部分,可指示土壤生态功能变化。氮添加可

通过改变土壤环境条件(如土壤氮有效性和酸化)
影响细菌多样性[29]。微生物多样性的降低会影

响土壤氮循环[30],进一步影响生态环境稳定性。
有研究表明施氮会直接影响土壤细菌丰富度[27]。
杨越[16]以青藏高原高寒草地生态系统为研究对

象,发现氮添加对土壤细菌多样性未产生显著影

响。李成一等[26]以三江源区高寒草甸为研究对

象,发现随氮添加量的增大,多样性指数呈先降低

后增高趋势。本研究发现,氮添加处理下Shan-
non和Simpson指数均下降,N2处理Shannon
指数在10~20cm和20~30cm土层相比对照明

显降低,N1和 N2处理Simpson指数相比对照,
在20~30cm 土层显著降低。氮添加后Chao1
和Ace指数也呈降低趋势,且 N2处理两种丰富

度指数在10~20cm 土层处显著降低。徐润宏

等[17]的研究也表明,氮添加降低了高寒地区土壤

细菌Simpson和 Chao1指数,与本研究结论相

似。说明氮添加影响了土壤细菌群落组成,降低

了高寒沼泽草甸土壤细菌多样性。原因可能是高

寒沼泽草甸土壤贫瘠,氮素匮乏,氮添加促进了地

表植被生长[25],大部分土壤养分被植物所吸收,
细菌用于自身生长繁殖的养分受到限制,抑制了

细菌多样性。也可能是细菌类群竞争排斥的结

果,即一些细菌对氮诱导的环境胁迫具有高度的

适应能力[31],氮添加促进了这类细菌的迅速生

长,改变了土壤原有细菌组成,影响细菌多样性。

3.3 氮添加条件下土壤因子对细菌群落的影响

土壤理化性质是影响细菌群落的重要因素。
细菌菌群由于自身结构和功能的差异,对不同环

境适应能力及养分需求有所不同,土壤pH、有机

碳和含水量等升高或降低,会引起细菌群落组成

和多样性的改变,土壤细菌群落结构的变化也会

反过来影响土壤养分的有效性。本研究相关性分

析表明,pH、NH+
4-N和SWC是影响细菌群落多

样性的 关 键 环 境 因 子,NO-
3-N、SOC、SWC 和

MBN分别与特定细菌门显著相关。程亮等[32]在

青藏高原地区的研究表明,土壤含水量和有机碳

含量是影响细菌群落分布的主要环境因子,与本

研究结果相似。刘红梅等[33]和杨山等[34]的研究

中也有类似发现。Rousk等[35]研究发现土壤pH
是影响细菌生长的主要因素。土壤pH的变化会

影响微生物酶活性和碳氮元素利用率,改变微生

物代谢功能[36],影响草地土壤细菌的多样性。但

较高的土壤pH具有一定的酸缓冲能力,对氮添

加引起的土壤酸化具有较强的抵抗力,使得土壤

pH对氮输入的响应较小[37],对细菌的影响减弱。
碳是微生物生长的必需元素,土壤有机碳含量被

认为是土壤细菌动态的主要决定因素[38],通常认

为土壤有机碳含量与细菌存在显著相关性。有研

究发现,氮添加对土壤有机碳含量的影响存在阈

值限制[16],与该研究结果类似,本研究中N1处理

有机碳含量最低。这可能是因为氮添加促进了地
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表植被的生长,植物吸收土壤中的养分用于自身

生长繁殖,低氮添加可能导致有机碳输出大于输

入,使得土壤有机碳含量低于对照。当氮添加超

过一定水平时,归还到土壤中的养分和凋落物量

增加,有机碳含量较低,氮添加时升高。微生物量

氮作为土壤有机质中最活跃的组分,对环境变化

非常敏感,本研究发现微生物量氮随氮添加水平

的升高表现为先降低后增加趋势,单文俊等[39]对

长白山白桦山杨天然次生林土壤微生物量对氮添

加的响应研究中也有类似发现。可能是因为低氮

添加时,微生物在与植被竞争养分中处于劣势,微
生物的生长受到抑制,微生物量氮降低,高氮添加

增加了土壤中可利用氮含量,缓解了微生物与植

被之间的养分竞争[4],微生物量氮增加。土壤铵

态氮和硝态氮有效性会导致细菌丰富度发生变

化[27]。土壤水分的变化则会导致土壤中的氧含

量发生改变,进而影响细菌的分布[40]。除土壤理

化性质外,根系分泌物、土壤酶和土壤团聚体也会

影响细菌群落,因此,开展植被、细菌和土壤环境

间的耦合关系研究,可以更好地了解氮添加对细

菌群落的影响机制。

4 结 论

通过对青藏高原高寒沼泽草甸土壤细菌群落

对氮添加的响应研究,得出以下结论:氮添加对土

壤优势菌群相对丰度均有不同程度的影响,但没

有显著改变土壤细菌群落结构;氮添加抑制了土

壤细菌多样性指数;土壤铵态氮、硝态氮、有机碳

和含水量是影响细菌群落变化的关键土壤因子。
长期氮添加可能会对青藏高原高寒沼泽草甸土壤

细菌群落产生持续性影响,并对生态系统的稳定

性构成严重威胁。因此,本研究区氮添加试验对

土壤细菌的影响研究还需持续进行,以期为氮沉

降增加影响下,高寒草地生态系统生物多样性维

持机制提供理论依据。
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EffectofNitrogenAdditiononSoilBacterialCommunityin
AlpineSwampMeadowofQinghai-TibetPlateau

ZENGHongli,BAIWei,FANGJiachen,XULeiandSHANGGuanglie
(SchoolofEnvironmentalandMunicipalEngineering,LanzhouJiaotongUniversity,Lanzhou 730070,China)

Abstract Inordertoinvestigatetheeffectofnitrogenadditiononsoilbacterialcommunitystructure
anddiversity,aninsitunitrogenadditionexperimentwasconductedinanalpineswampmeadowof
Qinghai-TibetPlateau.Threenitrogentreatments(CK,0g·m-2·a-1;N1,5g·m-2·a-1;N2,10g
·m-2·a-1)wasset,thesoilsampleswerecollectedfromthe0-10cm,10-20cmand20-30cm
soillayers,basedonhigh-throughputsequencingtechnology,combinedwithsoilphysicochemicalprop-
ertiesanddeterminationofthemicrobialbiomasscarbonandnitrogen,thechangeofsoilbacterial
communitystructurewasstudiedunderdifferenttreatmentsofnitrogenaddition.Theresultsshowed
thatfivedominantbacterialphylawereProteobacteria,Acidobacteria,Actinobacteria,Gemmatimona-
detesandFirmicutes,theeffectofnitrogenadditionontherelativeabundanceofdifferentbacterial
groupswasdifferentatdiffrentsoillayers.Withincreasingnitrogenapplication,thebacterialdiversity
indexeshaddecliningtend,buttheoveralldifferencewasnotsignificant.Thecorrelationanalysis
showedthatthereweresignificantpositiverelationsbetweenammoniumnitrogenandAceindex,

Chao1indexandShannonindex;nitratenitrogen,soilorganiccarbonandsoilwatercontentweresig-
nificantlycorrelatedwithspecificbacteriaatphylumlevel.Theresultsshowedthatincreasingnitro-
gendepositioninalpineswampmeadowontheQinghai-TibetPlateaucanaffectthecompositionof
soilbacterialcommunityandinhibitbacterialdiversity.Inaddition,soilammoniumnitrogen,nitrate
nitrogen,organiccarbonandwatercontentarekeyfactorsaffectingsoilbacterialcommunityunderdif-
ferenttreatmentsofnitrogenaddition.
Keywords Nitrogenaddition;Alpineswampmeadow;High-throughputsequencing;Soilbacteria
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