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摘  要  南亚热带地区正面临氮沉降加剧和降水格局变化的双重挑战，深刻影响着生态系统的稳定性. 土壤微生物是

维系陆地生态系统地上-地下相互作用的纽带，对全球变化响应敏感. 为探究土壤微生物对氮沉降和降水格局变化及

其交互作用的响应，采用开顶箱（open-top-chamber，OTC）设计模拟南亚热带森林生态系统，并设置对照（CK）、降

水格局变化（DD）、氮沉降增加一倍（AN）和氮沉降增加一倍＋降水格局变化交互（ANDD）4种处理，采用磷脂脂肪

酸（phospholipid fatty acid，PLFA）法测定土壤微生物群落结构. 结果显示，AN处理显著影响了微生物总PLFAs量和

各微生物类群PLFAs量，表现为干季增加而湿季降低；DD处理对微生物总PLFAs量和各微生物类群PLFAs量无显著

影响；ANDD处理增加了干季微生物总PLFAs量、真菌和革兰氏阳性菌PLFAs量，降低了湿季微生物总PLFAs量和真菌

PLFAs量. DD、AN和ANDD处理对干、湿季土壤真菌/细菌（F/B）和革兰氏阳性菌/革兰氏阴性菌（G+/G-）均无显著影

响，且不改变整体微生物群落结构. 相关性分析发现，土壤微生物在干季主要受土壤pH、含水量和有机碳的影响，在湿

季受土壤铵态氮和硝态氮的影响. 本研究结果表明氮沉降和降水格局变化对微生物PLFAs量表现出明显的拮抗作用，

但对微生物群落结构无显著影响；因此，仅考虑氮沉降单一因素影响可能会高估土壤微生物对全球变化的响应，而全球

变化因子间的互补机制可能是限制土壤微生物对全球变化响应的重要因素. （图2 表3 参47）
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Abstract  High nitrogen deposition and changing precipitation patterns occur in the southern subtropics and 
profoundly affect forest ecosystem stability. Soil microorganisms, which maintain the aboveground-underground 
interactions of terrestrial ecosystems, are sensitive to climate change. Here, we investigated the effects of 
nitrogen deposition, precipitation pattern changes, and their interactions on soil microbial communities in a 
southern subtropical forest. An open-top chamber experiment provided theoretical support for how southern 
subtropical forests will respond to future climate change. Four experimental treatments were used: control (CK), 
changes in precipitation pattern (DD), double nitrogen deposition (AN), and the interaction of double nitrogen 
deposition and changes in precipitation pattern (ANDD). The phospholipid fatty acid (PLFA) method was used 
to determine soil microbial community structure. The results showed that AN treatment significantly affected the 
phospholipid fatty acids (PLFAs) of the whole community and each microbial group, with PLFAs increasing in 
the dry season and decreasing in the wet season. In comparison, DD treatment had no significant effect on the 
PLFAs. ANDD treatment increased the PLFAs of the whole community, fungi, and gram-positive bacteria in the 
dry season and decreased the total and fungal PLFAs in the wet season. None of the treatments significantly 
affected soil fungi/bacteria (F/B), gram-positive or gram-negative bacteria (G+/G-), or microbial community 
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自工业革命以来，由于人类活动引起的活性氮排放急剧

增加，我国已成为世界三大氮沉降区域之一 [1-2].  氮沉降是全

球氮循环的重要组成部分，氮沉降的增加会改变陆地生态系

统水土化学性质、温室气体平衡和生物多样性 [3-5]，进而影响

生态系统服务及其稳定性. 另一方面，全球变暖的发生加速了

全球水循环，导致全球降水格局发生变化 [6-8]. 降水格局的变

化会改变土壤水分状况，从而影响土壤的养分循环，并最终影

响生态系统的碳汇能力和生产力[9-11]. 
土壤微生物是维系陆地生态系统地上-地下相互作用的纽

带，也是植物多样性和生产力的重要驱动者，在许多关键生态

过程中都发挥着重要作用[12-13]. 研究表明，土壤微生物群落对

全球变化响应敏感 [14-15].  氮沉降可以增加土壤氮含量以缓解

土壤氮限制，从而促进微生物的生长，但土壤氮的过度积累也

可能导致土壤酸化，以此抑制微生物的生长和活性 [16-18]. 在南

亚热带森林中，有研究发现氮沉降显著降低了土壤微生物生

物量，改变了土壤微生物群落结构[19]；但也有研究显示氮沉降

对其微生物生长具有促进作用 [20]或无影响 [21]. 降水格局变化

则能够通过改变土壤水分直接影响土壤微生物群落 [22-24]，也

能够通过影响植物群落和其他土壤理化性质对土壤微生物产

生间接影响[21]. 然而，降水格局变化也可能对微生物群落无明

显影响，如Zhao（2017）等发现春季降水减少和夏季降水增

加对南亚热带森林土壤微生物生物量和群落结构均无显著影

响 [25].  此外，氮沉降和降水格局变化还会对土壤微生物群落

产生交互作用，如Zhang等（2014）在对内蒙古草地生态系统

的研究中发现，氮沉降和降水量增加对土壤细菌群落产生了

拮抗作用 [26]，Shi（2018）等在温带森林中却发现氮沉降和降

水格局变化对土壤微生物群落表现出明显的协同效应 [27]，这

些交互作用的存在可能对维持生态系统的稳定具有重要意义. 
因此，探究氮沉降和降水格局变化及其交互作用对土壤微生

物的影响将有助于深入理解生态系统在全球变化下的响应及

机理. 
南亚热带森林是我国华南地区最重要的森林碳汇基地，

相比于氮、水限制的温带森林和草原生态系统，南亚热带森林

多处于氮富集状态，且其氮沉降量超过35 kg hm-2 a-1 [28]，远高

于我国平均水平（21 kg hm-2 a-1）[2]. 此外，南亚热带森林有明

显的干、湿季之分，且有研究表明，我国华南地区降水格局已

经发生改变，表现为干季降雨逐渐减少、湿季降雨逐渐增加，

但总降雨量不变 [29]. 然而，目前大部分研究仅关注全球变化因

子中单一环境变化的影响，对多种环境因子交互作用的影响

研究相对较少 [14]，尤其是在高氮沉降和降雨量的南亚热带地

区，其土壤微生物在氮沉降和降水格局变化的交互影响下如

何响应仍未可知. 
基于此，我们以南亚热带森林为研究对象，设计对照

（CK）、降水格局变化（DD）、氮沉降增加一倍（AN）和氮沉

降增加一倍＋降水格局变化交互（ANDD）4种实验处理，运

用磷脂脂肪酸（phospholipid fatty acid，PLFA）法测定土壤

微生物群落结构，以探究南亚热带森林土壤微生物对氮沉降

增加和降水格局变化及其交互作用的响应及其影响因素，旨

在为全球变化背景下多因子交互对南亚热带森林的影响研究

提供理论支撑. 

1  材料与方法

1.1  研究区概况
研究地位于广东省广州市中国科学院华南植物园科研区

（23°10′46.4″N，113°21′9.1″E），属亚热带季风气候，年均温

21.5 ℃，最热月（7月）和最冷月（1月）平均气温分别为29.8 ℃
和13.9 ℃，年均相对湿度为77%，年降水量1 900 mm，有明

显的干、湿季节之分，降水主要集中在4-9月，约占全年降雨量

的75%. 
1.2  实验设计
1.2.1  实验平台设计    2018年4月，在华南植物园科研区内选

择一片开阔且地势平坦的空地，修建氮沉降和降水格局变化

交互长期控制实验平台. 平台顶部由透光材料进行遮盖处理

以隔绝自然降雨和氮沉降，平台内设置自动浇水系统和气象

观测设备. 采用开顶箱（open-top-chamber，OTC）设计模拟

森林生态系统，每个OTC间隔2 m，面积为3 m × 3 m，深度为

0.8 m，四周由砖-水泥砂-混凝土砌造，土壤来自就近山地，

土壤为砂质母岩发育形成的赤红壤，土壤有机碳、全氮、全磷

含量分别为3.34 g/kg、0.34 g/kg和0.15 g/kg，土壤pH为4.71. 
于2019年5月选取南亚热带森林中6种常见树种的幼苗栽植

于OTC内，分别为降香黄檀（Dalbergia odorifera）、海南红豆

（Ormosia pinnata）、醉香含笑（Michelia macclurei）、藜朔

锥（Castanopsis fissa）、马尾松（Pinus massoniana）和南方

红豆杉（Taxus chinensis var. mairei）. 
1.2.2  实验处理设计     共设置对照（CK）、降水格局变化

（DD）、氮沉降增加一倍（AN）和氮沉降增加一倍＋降水

格局变化交互（ANDD）4种处理，其中背景氮沉降参照广东

省鼎湖山自然保护区，年均氮沉降量约为40 kg hm-2 a-1 [25]，

自然降雨总降雨量为1 900 mm，且干、湿季降雨分配比例为

1∶3，每个处理各设置3个重复，并于2020年7月底开始进行处

理.  使用硝酸铵（NH4NO3）作为氮源模拟氮沉降，每两月进

行一次施氮处理，分别将17.14 g（CK、DD）和34.29 g（AN、

ANDD）NH4NO3溶于2 L水中后均匀喷洒在OTC内；降水格局

变化设计为年总降雨量保持不变，将干季（10月至3月）降水减

少50%施于湿季（4月至9月）[29]，即干、湿季降雨分配比例为

structure in either season. Correlation analysis revealed that soil microorganisms were mainly affected by soil 
pH, water content, and organic carbon in the dry season and by soil ammonium nitrogen and nitrate nitrogen 
in the wet season. Overall, nitrogen deposition and precipitation pattern changes exhibited antagonistic effects 
on the amount of microbial PLFAs; however, they did not significantly affect the microbial community structure. 
Therefore, considering a single factor (e.g., nitrogen deposition) might overestimate the response of soil 
microorganisms to climate change, and the complementary mechanisms among climate change factors may be 
important for limiting the response of soil microorganisms.

Keywords	 microbial community structure; phospholipid fatty acid; nitrogen deposition; precipitation pattern 
change; forest ecosystem
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1∶7，具体处理措施见表1. 
1.3  样品采集

于2020年12月和2021年7月分别进行土壤采样. 移除土壤

表面凋落物，用土钻（直径3.8 cm）钻取表层0-10 cm的土壤，

每个OTC内随机钻取6钻土，混合为一份单独样品，装入自封

袋中并编号，共采集24份土壤样品. 采回的土样过2 mm筛，去

除植物根系和砂石等杂质，保留部分鲜土用于土壤含水率和

铵态氮（NH4
+-N）、硝态氮（NO3

--N）测定，部分冷冻干燥后

用于微生物磷脂脂肪酸（PLFAs）测定，剩余土壤风干后用于

其他土壤理化性质测定. 
1.4  土壤指标测定方法
1.4.1  土壤理化性质测定    土壤含水量（SWC）采用烘干法

测定，土壤pH采用电位法（水∶土 = 2.5∶1）测定，土壤有机碳

（SOC）采用重铬酸钾氧化法测定，土壤全氮（TN）采用半微

量凯氏法测定，土壤全磷（TP）采用钼锑抗比色法测定，土壤

铵态氮（NH4
+-N）和硝态氮（NO3

--N）在氯化钾溶液浸提后，

分别采用靛酚蓝比色法和双波长比色法测定. 
1.4.2  土壤微生物磷脂脂肪酸测定    土壤微生物群落结构采

用磷脂脂肪酸（phospholipid fatty acid，PLFA）法测定[30-31]，

通过对土壤浸提液提取、分离、提纯、萃取出磷脂后，与甲醇

进行酯化反应得到磷脂脂肪酸甲酯，用气相色谱仪（Agilent 
7890A）进行测定，并结合MIDI微生物鉴定系统（MIDI，Inc.，
Newark，DK）进行分析.  参照已有文献对微生物PLFA进

行分类，细菌（B）由i14:0、14:0、i15:0、a15:0、i16:0、16:0、
16:1ω7c、a17:0、i17:0、cy17:0、17:1ω8c、18:0、18:1ω7和
cy19:0ω8c表征，其中i14:0、i15:0、a15:0、i16:0、a17:0和
i17:0表征革兰氏阳性菌（G+），16:1ω7c、cy17:0、17:1ω8c、

18:1ω7c和cy19:0ω8c表征革兰氏阴性菌（G-）；真菌（F）由

18:1ω9c、18:2ω6c和18:3ω3c来表征；丛枝菌根真菌（AMF）
由16:1ω5c来表征；放线菌（A）由10Me16:0、10Me17:0、
10Me18:0来表征 [32-33]. 
1.5  数据统计与分析

采用S P S S  19 . 0进行单因素方差分析（o n e - w a y 
ANOVA），最小显著差异法（LSD）检验不同处理间土壤理化

性质和微生物磷脂脂肪酸（PLFAs）含量的差异显著性，双因

素方差分析（two-way ANOVA）处理和季节对土壤理化性质

和微生物群落的影响，Pearson相关系数分析不同季节下土壤

理化性质和微生物生物量的相关性；采用R“vegan”包进行主

成分分析（PCA），以分析不同处理间微生物群落结构的差异. 

2  结果与分析

2.1  不同处理对土壤理化性质的影响
方差分析结果表明，不同处理对土壤理化性质有显著影

响，且在季节间存在差异（P < 0.05，表2）. 在干季，相比于

CK处理，DD处理显著降低了土壤SWC，提高了土壤SOC和C/
N（P < 0.05）；AN处理则显著提高了土壤pH和SOC含量（P 
< 0.05）；ANDD处理仅显著增加了土壤SOC含量（P < 0.05）. 
但在湿季，DD、AN和ANDD处理对土壤理化性质均无显著影

响（P > 0.05）. 
2.2  不同处理对土壤微生物PLFAs量的影响

方差分析结果表明，土壤微生物PLFAs量对不同处理响

应显著，且有明显季节分异（P < 0.05，图1）. 在干季，土壤微

生物总PLFAs量和各微生物类群PLFAs量在不同处理下变化

表1  降水格局变化处理措施

Table 1  Treatments of change in precipitation pattern 
处理 Treatment 干季 Dry season 湿季 Wet season

自然降雨
Natural precipitation

隔日浇水. 分12次，其中6次每次浇水6 L，剩余6次每次浇水2 
L，共48 L/2 d. 
Watering every other day (48 L/2 days). Watering is divided 
into 12 times on the same day, that is, 6 times * 6 L and then 
6 times * 2 L.

每日浇水. 分8次，其中4次浇水14 L，2次6 L，1次2 L，1次1 L，
共71 L/d. 
Watering every day and divided into 8 times (71 L/day). The 
watering order is 4 times * 14 L, 2 times * 6 L, 1 time * 2 L 
and 1 time * 1 L.

降水格局变化
Change in 
precipitation pattern

每隔3 d浇水. 分12次，其中6次每次浇水6 L，剩余6次每次浇
水2 L，共48 L/4 d. 
Watering every four days (48 L/4 days). Watering is divided 
into 12 times on the same day, that is, 6 times * 6 L and then 
6 times * 2 L.

每日浇水. 分8次，其中4次浇水16 L，2次7 L，1次3 L，1次2 L，
共83 L/d. 
Watering every day and divided into 8 times (83 L/day). The 
watering order is 4 times * 16 L, 2 times * 7 L, 1 time * 3 L 
and 1 time * 2 L.

表2  不同处理下土壤理化性质的变化

Table 2  Change in soil physiochemical properties under different treatments
季节

Season
处理

Treatment  SWC/% pH SOC/g kg-1  TN/g kg-1 TP/g kg-1 NH4
+-N/

mg kg-1
NO3-N/
mg kg-1

碳氮比
C/N

干季
Dry 
season

CK 15.89 ± 0.47bc 4.88 ± 0.09a 3.01 ± 0.23a   0.26 ± 0.03ab 0.23 ± 0.01a 2.94 ± 1.01a 2.75 ± 0.73a 11.76 ± 1.47a
DD 11.35 ± 1.53a 4.84 ± 0.09a 3.60 ± 0.14b 0.21 ± 0.04a 0.23 ± 0.02a 3.04 ± 1.17a 1.48 ± 0.32a 18.14 ± 2.88b
AN 18.74 ± 0.09c 5.19 ± 0.04b 5.07 ± 0.11c 0.32 ± 0.04b 0.24 ± 0.02a 1.16 ± 0.37a 4.62 ± 1.47a   16.16 ± 1.64ab

ANDD 13.10 ± 1.49ab   5.11 ± 0.13ab 4.08 ± 0.16b 0.33 ± 0.01b 0.25 ± 0.00a  2.01 ± 0.59a 4.67 ± 1.53a  12.47 ± 0.29ab

湿季
Wet 
season

CK 18.36 ± 0.70a 5.04 ± 0.11a 3.70 ± 0.33a   0.29 ± 0.02ab 0.31 ± 0.02a 3.78 ± 0.45a   1.49 ± 0.49ab  12.86 ± 0.31ab
DD 19.62 ± 0.54a 5.03 ± 0.03a 3.64 ± 0.21a 0.21 ± 0.03a 0.25 ± 0.04a  3.44 ± 1.04a 0.86 ± 0.03a 17.33 ± 1.15b
AN 19.38 ± 0.50a 5.10 ± 0.19a 3.99 ± 0.18a 0.38 ± 0.05b 0.29 ± 0.03a  2.91 ± 0.54a   2.01 ± 0.29ab 10.83 ± 1.07a

ANDD 19.76 ± 0.49a 5.03 ± 0.13a 3.98 ± 0.36a   0.27 ± 0.03ab 0.33 ± 0.10a  2.41 ± 0.24a 2.38 ± 0.52b   15.14 ± 2.15ab

P 
T 0.006 0.237 0.001 0.006 0.689 0.212 0.045 0.020
S < 0.001 0.557 0.501 0.751 0.072 0.129 0.012 0.604

T × S 0.001 0.422 0.012 0.395 0.876 0.785 0.629 0.111
不同字母表示相同季节下不同处理间差异显著（P < 0.05）. CK：对照；DD：降水格局变化；AN：氮沉降增加一倍；ANDD：氮沉降增加一倍＋降水格局

变化交互. T：处理；S：季节；T × S：处理与季节的交互作用. SWC：含水量；SOC：土壤有机碳；TN：全氮；TP：全磷. 
Different letters indicate statistical significance among the treatments in the same season (P < 0.05). CK: Control; DD: Change in precipitation 
pattern; AN: Double nitrogen deposition; ANDD: Interaction of double nitrogen deposition and change in precipitation pattern. T: Treatment; S: 
Season; T × S: Treatment × season. SWC: Soil water content; SOC: Soil organic carbon; TN: Total nitrogen; TP: Total phosphorus.
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趋势均表现为AN > ANDD > DD > CK，且AN与CK处理间差

异显著（P < 0.05）；而ANDD处理下仅微生物总PLFAs量、真

菌和革兰氏阳性菌PLFAs量显著高于CK处理（P < 0.05），分
别增加了53.42%、89.58%和65.52%；DD处理则与CK处理间

无显著差异（P > 0.05）. 在湿季，土壤微生物PLFAs量对不

同处理的响应与干季相反，其微生物总PLFAs量和各类群微

生物PLFAs量变化趋势表现为CK > DD > ANDD > AN，其中

AN与CK处理间同样存在着显著差异（P < 0.05），ANDD处理

下仅微生物总PLFAs量和真菌PLFAs量显著低于CK处理（P 
< 0.05），分别降低了32.03%和37.10%，且DD与CK处理间也

无显著差异（P > 0.05）. 由此可见，ANDD处理下移除了土壤

微生物PLFAs量对AN处理的显著响应，AN和DD处理间存在

着明显的交互作用. 
此外，无论干季或湿季，DD、AN与ANDD处理下土壤F/B

和G+/G-均与CK处理间无显著差异（P > 0.05）. 
2.3  不同处理对土壤微生物群落结构的影响

主成分分析（图2）表明，前2个主成分解释了土壤微生物

群落结构变异的59.76%，其中第一主成分贡献率为34.34%，

第二主成分贡献率为25.42%，且第一主成分与细菌和丛枝菌

根真菌相关性较强，第二主成分则与真菌和革兰氏阴性菌相

关性较强. 在干季，DD和CK处理下微生物群落沿第二主成分

轴分别分布在第二和第三象限；而在湿季，不同处理下微生物

群落结构均无明显差异. 
2.4  土壤微生物与土壤环境因子的关系

Pearson相关性分析（表3）表明，不同季节下影响土壤

微生物群落的因素也不同.  在干季，土壤SOC与微生物总

PLFAs量和各类群微生物PLFAs量呈显著正相关，土壤pH与

革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌、放线菌和丛枝菌根真菌PLFAs

量呈显著正相关，土壤SWC则与G+/G-呈显著负相关（P < 
0.05）；在湿季，土壤NH4

+-N含量与微生物总PLFAs量、细

菌、革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌和真菌PLFAs量呈显著正相
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图1  不同处理下土壤微生物PLFAs含量的变化. 不同字母表示相同季节下不同处理间差异显著（P < 0.05）. CK：对照；DD：降水格局变化；AN：氮沉

降增加一倍；ANDD：氮沉降增加一倍＋降水格局变化交互.  T：处理；S：季节；T × S：处理与季节的交互作用. 
Fig. 1  Change in soil microbial PLFAs under different treatments. Different letters indicate statistical significance among the treatment in the 
same season (P < 0.05). CK: Control; DD: Change in precipitation pattern; AN: Double nitrogen deposition; ANDD: Interaction of double nitrogen 
deposition and change in precipitation pattern. T: Treatment; S: Season; T × S: Treatment × season; ns: No significant difference.

图2  不同处理下土壤微生物群落结构主成分分析. △：对照（CK）；◇：降

水格局变化（DD）；□：氮沉降增加一倍（AN）；○：氮沉降增加一倍＋降

水格局变化交互（ANDD）；空心图例表示干季，实心图例表示湿季. B：
细菌；G+：革兰氏阳性菌；G-：革兰氏阴性菌；F：真菌；A：放线菌；AMF：
丛枝菌根真菌. 
Fig. 2  Principal component analysis of soil microbial community 
structure under different treatments. △: Control (CK), ◇: Change 
in precipitation pattern (DD); □: Double nitrogen deposition (AN); ○: 
Interaction of double nitrogen deposition and change in precipitation pattern 
(ANDD); open and solid legends indicate the dry season and wet season, 
respectively. B: Bacteria; G+: Gram-positive bacteria; G-: Gram-negative 
bacteria; F: Fungi; A: Actinomycetes; AMF: Arbuscular mycorrhizal fungi.
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关，土壤NO3
--N含量则与G+/G-呈显著正相关（P < 0.05）. 

3  讨 论
3.1  氮沉降对土壤微生物群落的影响

目前研究表明，氮沉降对土壤微生物的影响具有不确

定性.  一方面，氮沉降引起的土壤酸化会对土壤微生物产生

负面影响，降低土壤微生物总生物量以及细菌、真菌生物

量 [18, 34-35]；另一方面，氮沉降也可增加土壤氮素含量，促进植

物生长，增加植物对土壤的碳输入（凋落物和根系），为微生

物的生长和繁殖提供充足的底物 [36]，从而促进微生物的生长. 
例如倪壮（2018）等在鼎湖山南亚热带森林的研究中发现，施

氮显著增加了干季和湿季土壤微生物PLFAs量 [20]，本研究结

果却显示，AN处理虽显著增加了干季土壤微生物总PLFAs量
和各微生物类群PLFAs量，但降低了湿季土壤微生物PLFAs
量. 本研究中AN处理虽对干季土壤TN、NH4

+-N和NO3
--N含

量均无显著影响，但显著增加了干季土壤SOC含量，且干季土

壤SOC含量与微生物总PLFAs量和各微生物类群PLFAs量显

著正相关，因此，氮沉降导致的植物对土壤碳输入的增加可能

是干季微生物PLFAs量增加的主要原因. 另外，本研究中AN
处理下湿季土壤微生物PLFAs量虽显著低于CK处理，但土壤

pH并未发生显著变化，说明土壤酸化并非本研究湿季土壤微

生物PLFAs量降低的原因. 本文湿季土壤微生物PLFAs量的

降低可能与土壤和微生物间氮素的周转有关，相关性分析也

发现湿季土壤NH4
+-N与微生物PLFAs量显著相关（表3），但

其具体原因还需要进一步研究. 
相比于真菌，细菌更倾向于利用碳氮比低的底物 [37]；另

外，由于细胞结构的差异，革兰氏阳性菌要比革兰氏阴性菌更

能适应环境胁迫 [19]. 因此，氮沉降增加引起的土壤C/N降低以

及土壤酸化问题可能导致土壤F/B降低和G+/G-的升高，从而

改变土壤微生物群落结构 [17, 35, 38].  但本研究结果显示，无论

干季或是湿季，AN处理对土壤F/B和G+/G-均无显著影响，微

生物群落结构未发生改变，主要是因为本研究中AN处理下土

壤pH和C/N并未发生显著变化，这可能是受到氮添加水平和

持续时间的影响，即短期氮沉降和低施氮量可能不会对微生

物产生显著影响 [35]，但Wang（2018）等在南亚热带森林研究

中发现长期氮沉降处理对土壤微生物F/B也无显著影响 [19]. 因
此，为深入理解氮沉降下南亚热带森林土壤微生物群落结构

的变化，未来还需进行长期的监测研究. 
3.2  降水格局变化对土壤微生物的影响

已有研究表明，在水分限制的草地和温带森林，降水减

少会限制土壤基质扩散，加剧水分生理压力，从而抑制土壤

微生物生长，降水增加则能够缓解水分限制 [34, 39]；而在降雨

量大、水分充足的南亚热带森林，降水减少能够改善土壤通

气性，从而促进微生物活动 [40]，但降水增加却会加剧土壤养

分的淋溶 [41]，进而抑制微生物生长. 本研究结果显示，无论是

干季还是湿季，DD处理对土壤微生物总PLFAs量和各微生物

类群PLFAs量均无显著影响，这与前人研究不符 [34, 39, 41]. Zhao
（2018）等在广东鹤山南亚热带森林的研究中也发现，干季

降水减少和湿季降水增加均未对微生物生物量产生显著影

响[42]. 有研究认为，微生物生物量对土壤水分变化的响应取决

于是否超出土壤特定阈值 [43-44]，未达到阈值的土壤湿度变化

不会显著影响土壤微生物群落，这可能是本研究中DD处理下

微生物PLFAs量无显著响应的原因之一. 
主成分分析显示，本研究中DD和CK处理下干季微生物

群落虽分布在不同的象限，但DD处理对干季土壤F/B和G+/G-

却无显著影响，说明DD处理下微生物群落结构并未发生显

著改变. Zhao（2017）等在南亚热带森林的降水变化研究中

也得到一致结论 [25]，但在增加降雨频次时却显著降低了湿季

F/B，原因是频繁的降雨导致了土壤氧限制，抑制了真菌的生

长 [42]. 然而，也有研究发现降雨频次的增加并未影响湿季土壤

F/B [40]. 因此，降雨频次的变化也将是未来研究需要考虑的问

题. 此外，历史气候状况能够使微生物对土壤水分的响应产生

区域性适应 [45]；与其他生态系统相比，降雨量大或季节性强

的生态系统受降水变化的影响较小[22]. 所以，相比于水分限制

温带森林和半干旱草原，地处季风气候区的亚热带森林在长

期的气候适应下，可能限制了土壤微生物对降水格局变化的响

应，从而导致降水格局变化对土壤微生物群落影响不显著. 

表3  土壤微生物PLFAs量与土壤理化性质相关性分析

Table 3  Correlation between soil microbial PLFAs and soil physicochemical properties
季节

Season
微生物类型

Type of microorganism SWC pH SOC TN TP NH4
+-N NO3

--N C/N

干季
Dry 
season

微生物总量 Total PLFAs 0.181 0.521 0.669* 0.153 0.148 -0.396 0.143 0.352
细菌 Bacteria PLFAs 0.200 0.559 0.624* 0.126 0.092 -0.394 0.232 0.334
革兰氏阳性菌 G+ PLFAs 0.081 0.589* 0.580* 0.019 0.086 -0.484 0.178 0.439
革兰氏阴性菌 G- PLFAs 0.431 0.577* 0.577* 0.129 0.031 -0.385 0.301 0.254
真菌 Fungi PLFAs -0.044 0.181 0.614* 0.237 0.250 -0.216 -0.081 0.282
放线菌 Actinomycetes PLFAs 0.229 0.693* 0.748** 0.220 0.237 -0.543 0.153 0.348
丛枝菌根真菌 AMF PLFAs 0.330 0.591* 0.799** 0.260 0.202 -0.487 0.154 0.327
真菌/细菌 F/B -0.367 -0.436 0.213 0.179 0.302 0.178 -0.431 0.103
革兰氏阳性/阴性菌 G+/G- -0.644* -0.297 -0.202 -0.289 0.178 -0.005 -0.404 0.299

湿季
Wet 
season

微生物总量 Total PLFAs -0.335 -0.017 -0.085 -0.390 -0.275 0.705* -0.169 0.389
细菌 Bacteria PLFAs -0.352 -0.030 -0.019 -0.379 -0.232 0.721** -0.119 0.406
革兰氏阳性菌 G+ PLFAs -0.430 0.068 0.103 -0.283 -0.203 0.631* 0.041 0.344
革兰氏阴性菌 G- PLFAs -0.304 -0.047 -0.089 -0.411 -0.206 0.755** -0.234 0.429
真菌 Fungi PLFAs -0.211 -0.085 -0.291 -0.414 -0.326 0.750** -0.360 0.350
放线菌 Actinomycetes PLFAs -0.486 0.250 0.259 -0.243 -0.154 0.439 0.190 0.347
丛枝菌根真菌 AMF PLFAs -0.385 0.298 0.306 -0.266 -0.345 0.497 0.214 0.427
真菌/细菌 F/B 0.061 -0.033 -0.507 -0.207 -0.373 0.380 -0.526 0.049
革兰氏阳性/阴性菌 G+/G- -0.173 0.398 0.381 0.472 0.021 -0.448 0.660* -0.383

*表示相关性显著（P < 0.05）. 
* indicates significant correlation (P < 0.05).
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3.3  氮沉降和降水格局变化对土壤微生物的交互影响
有研究表明，氮沉降和降水格局变化对土壤微生物的影响

存在着明显的交互作用，其中降水起主要调控作用，即降水格

局变化驱动着土壤微生物群落对氮沉降的响应 [15, 46-47]. 在本研

究中，DD处理对微生物PLFAs量无显著影响，AN处理则显著

影响着微生物总PLFAs量和各微生物类群PLFAs量，而ANDD
处理下除真菌外各微生物类群PLFAs量与CK处理间均无显著

差异，说明降水格局变化削弱了氮沉降对微生物的影响，即氮

沉降和降水格局变化间存在着明显的拮抗作用，这与多数交互

作用相关研究结果一致 [26, 34, 46]. 这种拮抗作用可能主要通过改

变土壤SWC和pH来影响土壤微生物群落（表2），例如Zhang
（2014）等发现在中国北方草原，氮沉降和降水增加对土壤

pH具有相反作用，从而对土壤细菌群落产生拮抗效应 [26]. 氮沉

降和降水格局变化间拮抗作用的存在，可能有助于维持土壤微

生物群落和生态系统的稳定. 然而，在温带森林生态系统中，

有研究却发现降水增加显著提高了土壤中Al3+、Fe3+的浓度，加

剧了氮沉降对微生物的负面影响，二者表现出明显的协同效

应 [27]. 因此，氮沉降和降水格局变化的交互作用可能与生态系

统类型有关. 此外，土壤微生物生物量对全球变化单一因素的

响应可能要比多因子交互更敏感 [14]，各因子之间可能存在着互

补机制，这也是未来需要深入研究的重要内容之一. 
尽管如此，本研究却未发现氮沉降和降水格局变化对土

壤微生物群落结构交互作用的存在，这可能是因为AN和DD
处理均未对微生物群落结构产生显著影响导致的. 但在温带

森林和草原中，均发现氮沉降和降水格局变化交互显著改变

了土壤微生物群落结构 [26-27]，且有研究认为，只有在土壤水分

充足时，氮沉降才会对微生物产生显著影响 [15]，这也在一定

程度上验证了降水调控二者交互作用的假说. 所以，土壤水分

变化阈值的存在 [43-44]以及长期的气候适应 [46]可能是本研究中

ANDD处理下对土壤微生物群落结构无明显影响的重要原因. 

4  结 论
在高氮沉降和降雨量的南亚热带森林中，氮沉降增加一倍

（AN）处理显著提高了干季土壤微生物PLFAs量，降低了湿季

微生物PLFAs量，但对微生物群落结构无显著影响；降水格局

变化（DD）处理对土壤微生物PLFAs量和微生物群落结构均

无显著影响；氮沉降增加一倍＋降水格局变化交互（ANDD）
处理下氮沉降和降水格局变化对微生物PLFAs量表现出明显

的拮抗作用，但对微生物群落结构无显著影响. 因此，仅考虑

氮沉降单一因素影响可能会高估土壤微生物生物量对全球变

化的响应，而全球变化因子间的互补机制可能是限制土壤微生

物对全球变化响应的重要因素. 此外，未来相关研究中还需要

考虑季节以及氮添加水平和持续时间对微生物的差异影响. 
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