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东北漫川漫岗黑土区次降雨对坡耕地土壤微生物多样性

及群落结构的影响* 

张祎晖1，2，孙莉英1，2†，杨文博1，2，蔡强国1，2 
（1. 中国科学院地理科学与资源研究所，陆地水循环及地表过程重点实验室，北京 100101；2. 中国科学院大学资源与环境学院，北京 

100049） 

摘  要：水力侵蚀是东北黑土区最主要的侵蚀类型，但现阶段水力侵蚀对土壤微生物的影响研究较为薄弱，本文旨在探析次

降雨对土壤微生物多样性的影响规律。选取东北典型黑土区试验坡耕地，采用野外人工模拟降雨试验，分析三种径流小区（裸

地、大豆和玉米）次降雨前后坡耕地土壤微生物多样性和群落结构变化。结果表明，次降雨导致裸地径流小区土壤细菌和真

菌 Alpha 多样性增加，大豆径流小区土壤细菌 Alpha 多样性降低、真菌 Alpha 多样性增加，玉米径流小区土壤细菌和真菌

Alpha 多样性降低。次降雨对三种径流小区土壤细菌和土壤真菌的优势种群影响不显著，但对部分细菌种群和真菌种群的相

对丰度影响显著（P<0.05）。在细菌种群中，裸地径流小区中绿弯菌门（Chloroflexi）、奇古菌门（Thaumarchaeota）、酸杆菌

门（Actinobacteria）的相对丰度在次降雨后显著变化；大豆径流小区中拟杆菌门（Bacteroidetes）、疣微菌门（Verrucomicrobia）、

放线菌门（Actinobacteria）的相对丰度在次降雨后显著变化；玉米径流小区中浮霉菌门（Planctomycetes）的相对丰度在次

降雨后显著变化。在真菌种群中，裸地径流小区中粪壳菌纲（Sordariomycetes）、锤舌菌纲（Leotiomycetes）的相对丰度在次

降雨后显著变化；大豆径流小区中粪壳菌纲（Sordariomycetes）、银耳纲（Tremellomycetes）的相对丰度在次降雨后显著变化；

玉米径流小区中座囊菌纲（Dothideomycetes）、被孢霉纲（Mortierellomycetes）的相对丰度在次降雨后显著变化。研究结果

旨在为东北漫川漫岗黑土区坡耕地土壤侵蚀的生态环境效应精准调控提供重要数据和理论依据。 

关键词：东北典型黑土区；次降雨；微生物多样性；微生物群落；径流小区 
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Field-scale Investigation on the Effects of Rainfall Events on Soil Microbial 
Diversity and Community in Hillslope Cropland of Rolling Hill Regions with 
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Abstract: 【Objective】The black soil region of northeastern China is experiencing serious soil erosion problems. Although there 

are various types of soil erosion in this region, hydraulic erosion is still the most dominant form leading to soil degradation. 

However, current research efforts remain insufficient in examining how hydraulic erosion impacts soil microbial communities, 

particularly regarding the effects and mechanisms of single rainfall events on the soil microbial biodiversity and community 

structure. This study investigated how a single rainfall event influences the diversity and community structure of soil 

microorganisms and the mechanisms through which such alterations would occur.【Method】In this study, the experimental rolling 

hillslope cropland was selected in a typical black soil region of northeastern China for the field artificial rainfall experiments and 

field observations. In order to recognize the effects of the single rainfall event on soil microbial diversity and community structure 

in rolling hillslope cropland, three types of runoff plots were set up: bare land plots, soybean plots, and corn plots. The soil 

microbial diversity and community structure before and after the artificial rainfall event were examined through the application of 

bacterial 16S rRNA and fungal ITS third-generation high-throughput gene sequencing technology. Then the variations of soil 

microbial diversity and community structure were compared before and after the artificial rainfall event. Moreover, the microbial 

populations that were most sensitive to the single rainfall event were recognized and their influences on soil carbon and nitrogen 

cycling as well as soil nutrient storage were investigated. 【Result】The rainfall event produced contrasting effects on microbial 

diversity across different types of runoff plots. In bare land runoff plots, the rainfall event triggered an increase in both soil 

bacterial and fungal Alpha diversity. However, in soybean runoff plots, bacterial Alpha diversity declined and fungal Alpha 

diversity exhibited an upward trend. In contrast, corn runoff plots experienced simultaneous reductions in both bacterial and 

fungal Alpha diversity. The single rainfall event demonstrated no statistically significant impacts on the dominant populations of 

soil bacteria and fungi across the three runoff plots. However, significant differences in the relative abundance of specific 

bacterial and fungal species were observed (P<0.05) and these sensitive microbial populations were recognized. Among the 

bacterial species, the relative abundance of Chloroflexi significantly increased by 2.37% after the rainfall event in the bare land 

runoff plots, whereas the relative abundance of Thaumarchaeota significantly decreased by 3.22%, and the relative abundance of 

Actinobacteria significantly decreased by 3.39%. In soybean runoff plots, the relative abundance of Bacteroidetes significantly 

increased by 3.69% after the rainfall event, the relative abundance of Verrucomicrobia significantly increased by 1.85%, while the 

relative abundance of Actinobacteria significantly decreased by 2.22%. In corn runoff plots, the relative abundance of 

Planctomycetes significantly decreased by 1.71% after the rainfall event. Among the fungal species, the relative abundance of 

Sordariomycetes significantly increased by 7.28% after the rainfall event while the relative abundance of Leotiomycetes 

significantly decreased by 6.74% after the rainfall event in bare ground runoff plots. Also, the relative abundance of 

Sordariomycetes in soybean runoff plots significantly increased by 7.08% after the rainfall event while the relative abundance of 

Tremellomycetes significantly decreased by 4.06%. In the corn runoff plots, the relative abundance of Dothideomycetes 

significantly increased by 7.35% after the rainfall event while the relative abundance of Mortierellomycetes significantly 

decreased by 3.11%. 【Conclusion】 This study revealed that single rainfall events have significant effects on the alpha diversity 

of soil bacteria and fungi in all three types of runoff plots at different magnitudes. Furthermore, the single rainfall event 

significantly impacted the relative abundance of specific bacterial and fungal dominant species with statistically significant 

differences before and after the single rainfall event (P<0.05). These results provide important data and a theoretical basis for 

precise regulation of the ecological and environmental effects of soil erosion in rolling hillslope cropland with black soil in 

northeastern China. 

Key words: Typical black soil region of northeastern China; Rainfall event; Microbial diversity; Microbial community; Runoff 

plot 
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东北黑土区土地肥沃，生产力高，黑土有机质

含量约为黄土的 10 倍[1]。由于东北黑土区特殊的气

候和自然地理环境以及人类活动的影响，水土流失

问题日益严重。研究表明，近二十年来黑土区的土

壤有机质含量每年下降 1.35%，直接导致粮食产量

下降[2-3]。黑土区土壤侵蚀类型多样且过程复杂，其

中水力侵蚀是东北黑土区的主要土壤侵蚀类型，东

北典型黑土区降雨侵蚀量占全年侵蚀量的 70%[4]。 

水力侵蚀会导致土壤中有机碳和矿物质发生迁

移转化，在侵蚀区发生有机碳损耗，在沉积区发生有

机碳累积[5]。同时，土壤微生物作为关键的生态功能

群，在碳矿化、氮循环等土壤生物地球化学循环中发

挥重要作用[6]。其中，细菌和真菌在维持土壤健康和

保持土壤肥力中扮演重要角色[7]。土壤微生物多样性

反映了微生物群落的丰富度和稳定性，也体现了微生

物群体对土壤生态胁迫的适应水平[8]。 

土壤微生物菌群的组成、结构、功能对水力侵

蚀导致的环境变化十分敏感[9]，进而影响土壤微生

物特性，并逐渐受到关注[10]。已有研究表明，土壤

微生物多样性与土壤理化性质[11]、气候变化、立地

植物及人为因素密切相关，土壤孔隙结构、粒径组

成和土层深度均会影响土壤微生物量[12]。土壤微生

物（细菌、真菌）的种群数量和丰富度在侵蚀区和

沉积区存在差异[10]。水力侵蚀过程可降低土壤细菌

的 Alpha 多样性，削弱其群落结构复杂性，而沉积

过程则会使二者数量增加[13]。对于土壤真菌，侵蚀

和沉积过程[13]均可能降低其 Alpha 多样性和群落结

构复杂性。长期降雨侵蚀通过改变土壤有机质分布

和团聚体稳定性而显著影响土壤细菌和真菌群落[14]。

降雨强度与降雨频率直接影响土壤颗粒分布、径流

特征及泥沙迁移，进而改变土壤微生物多样性和群

落结构[15]。然而，目前研究多集中于降雨侵蚀对土

壤理化性质及微生物群落的长期影响，而单次降雨

事件是否会显著改变土壤微生物多样性和微生物

群落及单次降雨事件如何通过土壤微生物群落而

影响土壤碳氮循环和土壤养分流失等问题尚无明

确答案 [16]。 

本研究在东北漫川漫岗黑土区选取试验坡耕

地，布置裸地、大豆和玉米径流观测小区，通过人

工模拟降雨试验和高通量测序技术，分析模拟降雨

前后不同径流小区土壤细菌和真菌多样性和群落结

构变化，探讨次降雨事件对土壤微生物群落多样性

和结构的影响，旨在从关键土壤微生物的角度揭示

单次降雨事件对土壤碳氮循环和土壤养分流失的潜

在影响，可深化理解东北漫川漫岗黑土区坡耕地水

力侵蚀的生态环境效应，为东北漫川漫岗黑土区坡

耕地土壤侵蚀精准防控提供数据和理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 

在黑龙江省齐齐哈尔市克山县粮食沟小流域

（48°03′20″N，125°49′20″E）选取试验坡耕地（图 1），

位于小兴安岭西南缘和松嫩平原的东北部地带，地

势东北高西南低，属于典型的漫川漫岗区。气候为

寒温带大陆季风气候，年平均气温为 2.4 ℃，雨热

同季，降雨主要集中在 6—8 月，年平均降雨量约为

500 mm，以玉米和大豆为主要种植作物。 

1.2  径流小区设计 

在克山试验坡耕地的坡下位置布设 5 m×1 m 径

流小区，采用 300 L 径流桶收集径流小区的径流量

和泥沙量。鉴于玉米和大豆为克山县的主要种植农

作物，构建 3 类径流观测小区，每类径流观测小区

建设 2 个重复小区（图 2），包括裸地径流小区

（CK1/CK2）、大豆径流小区（Soya1/Soya2）和玉米

径流小区（Corn1/Corn2）。各径流小区基本概况见

表 1，所构建径流小区坡度范围为 3.25°～4°，降雨

前土壤容重为 1.16～1.24 g· cm–3，为保证植被截流

效果，在玉米和大豆径流小区的植被覆盖率为 100%

时进行试验。 

1.3  人工模拟降雨试验 

采用便携式人工模拟降雨器进行野外人工模拟

降雨试验（图 3），并通过多次降雨率定以提高人工

模拟降雨器的均匀性（>80%）和稳定性（>80%）。

已有研究中东北黑土区人工模拟降雨试验的降雨强

度范围为 50～100 mm·h–1 [17-19]，故本次试验降雨强

度设定为 75 mm·h–1，压力稳定在 1.25 Pa。各径流

小区人工模拟降雨条件见表 1，降雨前各小区土壤

含水率变化范围为 26.5%～34.8%。基于各小区植被

覆盖情况设定降雨历时。裸地因无植被覆盖，渗透

速率快，故设定短历时（24.9 min）；大豆和玉米径

流小区因植被截留作用延缓产流，分别延长至 40.1

和 35.8 min（见表 1）。所有小区降雨持续至产流稳

定，未中途停止。本研究设置不同降雨历时条件验 
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图 1  研究区地理位置（a. 黑龙江省位置；b. 克山县位置；c. 试验坡耕地位置） 

Fig. 1  Location of the study area（a. Location of Heilongjiang Province；b. Location of Keshan County；c. Location of the hillslope cropland for 

the experiment）     

 

注：CK：裸地观测小区；Soya：大豆观测小区；Corn：玉

米观测小区。下同。Note：CK：bare land plot；Soya：soybean plot；

Corn：corn plot. The same as below. 

 
图 2  试验坡耕地水蚀径流观测小区  

Fig. 2  Runoff plots on the hillslope cropland for the experiment 

证单次降雨事件对土壤微生物群落影响的规律，而

不探讨不同径流小区间的差异。 

1.4  土壤样品采集与分析 

人工模拟降雨试验开始前在三种径流观测小区

内坡中位置进行采样，每种径流小区选取三个采样

点用直径为 3 cm 的土钻采集深度为 0～20 cm 的土

壤样品。为保证降雨后土壤微生物变化趋于稳定，

在人工模拟降雨试验结束后 48 h 采用同样的方法再

次进行采样，共采集 18 个土壤样品。采集的土样用

灭菌的镊子除去明显可见根系及石子杂质，过 2 mm

筛，分别装入密封袋做好标记，放入便携式冰箱带

回试验室于–80℃冰箱中冷冻保存。 

通过细菌 16S rRNA 和真菌 ITS 第三代高通量

基因测序，确定所采集土壤样品的微生物种群，分 
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表 1  三种类型径流小区概况和人工模拟降雨条件 

Table 1  Conditions of the three types of runoff plot and the simulated artificial rainfall events 

裸地观测小区 

Bare land plot（CK）

大豆观测小区 

Soybean plot（Soya） 

玉米观测小区 

Corn plot（Corn）   

CK1 CK2 Soya1 Soya2 Corn1 Corn2 

坡度 Gradient / ° 3.4 3.6 3.7 3.8 3.3 4.0 

容重 Bulk density/（g·cm–3） 1.24 1.22 1.16 1.18 1.19 1.17 

径流小区概况 

Conditions of the 

runoff plot 覆盖度 Coverage /% 0 0 100 100 100 100 

降雨历时 Rainfall duration /min 24.9 24.9 40.1 40.1 35.8 35.8 

雨前土壤水分含量 Soil moisture content 

before rain /% 

27.2 26.5 34.6 34.8 31.8 31.3 

人工模拟降雨 

条件 

Conditions of the 

simulated artificial 

rainfall events 

雨前土壤温度 Soil temperature before 

rain /℃ 

15.8 15.68 14.5 13.98 16.7 14.91 

 

图 3  三种径流小区人工模拟降雨试验（a. 裸地；b. 大豆；c. 玉米） 

Fig. 3  The simulated artificial rainfall experiments in three types of plot（a. Bare land plot；b. Soya plot；c. Corn plot） 

析单次降雨事件对土壤微生物群落结构的影响。总

基因组 DNA 提取采用 MagaBio 土壤基因组 DNA 纯

化试剂盒进行抽提。PCR 扩增以基因组 DNA 为模

板，真菌 ITS1 采用 BD-ITS1F（5′-CTTGGTCATTT 

AGAGGAAGTAA-3′）和 BD-ITS2（5′-GCTGCGTT 

CTTCATCGATGC-3′）引物进行扩增，细菌 16S rRNA

采用 515F（5′-GTGCCAGCMGCCGCGGTAA-3′）和

907R（5′-CCGTCAATTCMTTTRAGTTT-3′）为引物

扩增细菌高通量 V4V5 区[20]。PCR 产物用 E.Z.N.A.® 

GelExtraction Kit 凝胶回收试剂盒进行回收，按照

NEBNext® Ultra™ DNA Library Prep Kit for 

Illumina®标准流程进行建库，在 Hisep 平台进行测

序分析，委托广东美格基因科技有限公司完成测序。 

通 过 97%相 似 性 阈 值 的 OTUs （ Operational 

Taxonomic Unit）聚类分析，研究土壤样品的物种组

成及多样性信息。对所有样品拼接过滤后的 clean 

tags 进行聚类，生成 OTU，同时去除嵌合体。选取

OTUs 的代表性序列，与数据库进行比对获得物种

注释信息。采用 Shannon 指数、ACE 指数和 Chao 1

指数反映模拟降雨前后三种径流小区土壤细菌和真

菌的群落 Alpha 多样性。 

1.5  数据分析 

统计分析均采用 IBM SPSS（Statistics 27.0）软

件完成。因降雨前期各径流小区土壤含水率、降雨

历时以及土壤容重和坡度不同，未对不同径流小区

间的细菌、真菌群落组成进行对比分析。利用成对

T 检验对同一径流小区降雨前后土壤微生物（细菌、

真菌）群落 Alpha 多样性、土壤微生物相对丰度进

行显著性差异分析，可信度设定为 95%（P<0.05）。

所有作图均使用 Origin（2024b）绘制。 

2  结  果 

对各径流小区的产流特征进行观测，其中裸地
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径流小区（CK1、CK2）具有最快的产流响应，开

始产流时间分别为 8.2、12.9 min，产流时长分别为

17.7、13.1 min。大豆径流小区（Soya1、Soya2）开

始产流时间分别为 19.4、22.8 min，产流时长分别为

21.6、18.5 min；玉米径流小区（Corn1、Corn2）开

始产流时间分别为 22.2、13.3 min，产流时长分别为

14.3、23.6 min。 

2.1  次降雨对土壤微生物多样性的影响 

2.1.1  降雨前后土壤微生物聚类分析    人工模拟

降雨前后三种径流小区土壤细菌共有的 OTUs 为 2 

527 个，其中降雨前裸地径流小区（B.CK）特有的

OTUs 为 266 个，模拟降雨后裸地径流小区（A.CK）

特有的 OTUs 为 253 个，减少了 13 个；模拟降雨前

大豆径流小区（B.Soya）特有的 OTUs 为 291 个，

模拟降雨后大豆径流小区（A.Soya）特有的 OTUs

为 180 个，减少了 111 个；模拟降雨前玉米径流小

区（B.Corn）特有的 OTUs 为 276 个，模拟降雨后

玉米径流小区（A.Corn）特有的 OTUs 为 330 个，

增加了 54 个（图 4a）。 

人工模拟降雨前后三种径流小区土壤真菌所共

有的 OTUs 为 291 个，其中 B.CK 特有的 OTUs 为

86 个，A.CK 特有的 OTUs 为 83 个，减少了 3 个；

B.Corn 特有的 OTUs 为 75 个，A.Corn 特有的 OTUs

为 64 个，减少了 11 个；B.Soya 特有的 OTUs 为 35

个，A.Soya 特有的 OTUs 为 104 个，增加了 69 个

（图 4b）。 

 

注：A.CK— 模拟降雨后裸地径流小区，B.CK—模拟降雨前裸地径流小区，A.Soya—模拟降雨后大豆径流小区，B. Soya—模拟

降雨前大豆径流小区，A.Corn— 模拟降雨后玉米径流小区，B.Corn—模拟降雨前玉米径流小区。下同。Note：A.CK—bare ground runoff 

plot after the simulated rainfall event，B.CK—bare ground runoff plot before the simulated rainfall event，A.Soya—soybean runoff plot after 

the simulated rainfall event，B.Soya—soybean runoff plot before the simulated rainfall event，A.Corn—corn runoff plot after the simulated 

rainfall event，B.Corn—corn runoff plot before the simulated rainfall event. The same as below. 
 

图 4  人工模拟降雨前后不同径流小区土壤微生物 OTUs 图（a. 细菌；b.真菌） 

Fig. 4  OTUs of soil microbial compositions in different types of runoff plot before and after the simulated rainfall event（a. Bacteria；b. Fungi） 

2.1.2  降雨前后土壤微生物 Alpha 多样性指数 

   由表 2 可知，在模拟降雨作用下，裸地径流小区

细菌和真菌的 Shannon 指数、ACE 指数和 Chao 1

指数均增加。玉米径流小区细菌和真菌的 Shannon

指数、ACE 指数和 Chao 1 指数均降低。大豆径流小

区细菌的 Shannon 指数、ACE 指数和 Chao 1 指数均

降低，而真菌的 Shannon 指数、ACE 指数和 Chao 1

指数均增加，其中，Chao 1 指数差异显著（P<0.05）。 

2.2  次降雨对土壤微生物种类及相对丰度的影响 

2.2.1  次降雨对土壤细菌种类及相对丰度的影响 

如图 5 所示，在门分类水平，模拟降雨前裸地

径流小区土壤细菌前 10 位的优势细菌门相对丰度

从高到低依次为变形菌门（Proteobacteria）、酸杆菌

门（Acidobacteria）、放线菌门（Actinobacteria）、

浮霉菌门（Planctomycetes）、绿弯菌门（Chloroflexi）、

奇 古 菌 门 （ T h a u m a r c h a e o t a ）、 拟 杆 菌 门

（Bacteroidetes）、芽单胞菌门（Gemmatimonadetes）、

疣 微 菌 门 （ Verrucomicrobia） 和 硝 化 螺 旋 菌 门

（Nitrospirae）。模拟降雨后裸地径流小区土壤细菌前

10 位的优势细菌门种类未发生改变，但部分优势细

菌 门的 相对丰 度发 生了改 变（ 变化趋 势 > 1 % ）。

Acidobacteria、Chloroflexi 和 Bacteroidetes 的相对丰度 
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表 2  模拟降雨前后三种径流小区土壤细菌和真菌的 Alpha 多样性指数 

Table 2  Alpha diversity of soil bacteria and fungi in three types of runoff plot before and after the simulated rainfall event 

裸地径流小区 

Bare ground runoff plot 

大豆径流小区 

Soybean runoff plot 

玉米径流小区 

Corn runoff plot 
多样性指数 

Diversity 

indicator 

种类 

Type 降雨前 

A.CK 

降雨后 

B.CK 

降雨前 

A.Soya 

降雨后 

B.Soya 

降雨前 

A.Corn 

降雨后 

B.Corn 

细菌 8.87±0.20a 8.92±0.06a 9.00±0.08a 8.87±0.20a 9.04±0.06a 7.61±1.90a Shannon 指数 

真菌 3.47±0.24a 3.69±0.12a 3.81±0.25a 3.67±0.15a 3.78±0.13a 3.95±0.18a 

细菌 3629±113.3a 3666±123.6a 3749±36.0a 3667±118.8a 3619±20.5a 2751±1534a ACE 指数 

真菌 443.6±36.42a 449.8±22.94a 476.5±38.72a 455.7±9.49a 418.1±33.79a 472.6±25.60a 

细菌 3049±87.60a 3059±83.26a 3135±30.31a 3097±104.01a 3052±44.89a 2266±1286.54aChao 1 指数 

真菌 401.8±31.76a 417.7±20.06a 441.3±36.02a 410.4±14.48a 375.3±49.62a 447.3±39.12b 

注：不同小写字母表示同一径流小区微生物多样性指数在人工模拟降雨前后差异显著（P<0.05）。Note：Different lowercase letters 

indicate significant differences in the alpha diversity of soil microbes in the same runoff plots before and after simulated rainfall（P<0.05） 

 
在降雨后升高，其中 Chloroflexi 变化显著（P<0.05）；

Proteobacteria 、 Actinobacteria 、 Verrucomicrobia 和

Thaumarchaeota 的相对丰度在降雨后降低，其中

Actinobacteria 和 Thaumarchaeota 变 化 显 著

（P<0.05）。 

如图 5 所示，在门分类水平，模拟降雨前大豆

径流小区前 10 位的优势细菌门相对丰度从高到低

依 次 为 变 形 菌 门 （ Pro teobac te r ia）、 酸 杆 菌 门 

 

注：不同小写字母表示同一径流小区的土壤细菌群落相对丰度在模拟降雨前后差异显著（P<0.05）。Note：Different lowercase 

letters indicate significant differences in the relative abundance of soil bacterial communities in the same runoff plots before and after 

simulated rainfall（P<0.05）. 

 
图 5  模拟降雨前后三种径流小区土壤细菌门水平相对丰度 

Fig. 5  Relative abundance of soil bacterial species in phylum level in three types of plot before and after the simulated rainfall event 
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（Acidobacteria）、浮霉菌门（Planctomycetes）、放线

菌门（Actinobacteria）、绿弯菌门（Chloroflexi）、拟杆菌

门（Bacteroidetes）、芽单胞菌门（Gemmatimonadetes）、

硝 化 螺 旋 菌 门 （ Nitrospirae ）、 奇 古 菌 门

（Thaumarchaeota）和疣微菌门（Verrucomicrobia）。

模拟降雨后大豆径流小区土壤细菌前 10 位的优势

细菌门种类未发生改变，但部分优势细菌门的相对

丰度发生了改变（变化趋势>1%）。Chloroflexi、

Bacteroidetes、Verrucomicrobia 和 Thaumarchaeota

的相对丰度在降雨后升高，其中 Bacteroidetes 和

Verrucomicrobia 变化显著（P<0.05）；Proteobacteria、

Actinobacteria 和 Planctomycetes 的相对丰度在降雨

后降低，其中 Actinobacteria 变化显著（P<0.05）。 

如图 5 所示，在门分类水平，模拟降雨前玉米

径流小区前 10 位的优势细菌门相对丰度从高到低

依 次 为 变 形 菌 门 （ Proteobacteria ）、 酸 杆 菌 门

（Acidobacteria）、浮霉菌门（Planctomycetes）、放线

菌门（Actinobacteria）、绿弯菌门（Chloroflexi）、拟

杆菌门（Bacteroidetes）、疣微菌门（Verrucomicrobia）、

芽 单 胞 菌 门 （ Gemmatimonadetes ）、 奇 古 菌 门

（Thaumarchaeota）、硝化螺旋菌门（Nitrospirae）。

模拟降雨后玉米径流小区土壤细菌前 10 位的优势

细菌门种类未发生改变，但部分优势细菌门的相对

丰度发生了改变（变化趋势>1%）。Actinobacteria

和 Chloroflexi 的 相 对 丰 度 在 降 雨 后 升 高 ；

Proteobacteria 和 Planctomycetes 的相对丰度在降雨

后降低，其中 Planctomycetes 变化显著（P<0.05）。 

2.2.2  次降雨对土壤真菌种类及相对丰度的影响 

    如图 6a 所示，在门分类水平，三种径流小区模

拟降雨前后前 7 位的优势真菌门种类相同，为子囊

菌门（Ascomycota）、担子菌门（Basidiomycota）、

被 孢 霉 门 （ Mortierellomycota ）、 球 囊 菌 门

（Glomeromycota）、壶菌门（Chytridiomycota）、丝

足虫门（Cercozoa）、油壶菌门（Olpidiomycota），

但部分优势真菌门的相对丰度在降雨后发生了改变

（变化趋势>1%）。三种径流小区 Ascomycota 的相对

丰度在降雨后均升高，而 Mortierellomycota 的相对

丰度在降雨后均降低。Basidiomycota 的相对丰度在

降雨后裸地径流小区中呈增加趋势，但在降雨后玉

米和大豆径流小区中呈减少趋势。此外，Chytridiomycota

的相对丰度虽然在降雨后发生了改变（变化趋势

>1%），但该改变仅发生在玉米径流小区中，降雨后

Chytridiomycota 相对丰度降低了 1.08%。 

如图 6b 所示，在纲分类水平，模拟降雨前裸地

径流小区前 7 位的优势真菌纲相对丰度从高到低依

次 为 银 耳 纲 （ Tremellomycetes ）、 锤 舌 菌 纲

（Leotiomycetes）、粪壳菌纲（Sordariomycetes）、被孢霉

纲（Mortierellomycetes）、座囊菌纲（Dothideomycetes）、

盘 菌 纲 （ Pezizomycetes ） 和 散 囊 菌 纲

（Eurotiomycetes）。模拟降雨后裸地径流小区土壤真

菌前 7 位的优势真菌纲种类未发生改变，但部分

优 势 真 菌 纲 的 相 对 丰 度 发 生 了 改 变 （ 变 化 趋 势

>1%）。Tremellomycetes 和 Sordariomycetes 的相对

丰度在降雨后升高，其中 Sordariomycetes 变化显

著（P<0.05）；Leotiomycetes 和 Mortierellomycetes

的相对丰度在降雨后降低，其中 Leotiomycetes 变

化显著（P<0.05）。  

在纲分类水平，模拟降雨前大豆径流小区前 7

位的优势真菌纲相对丰度从高到低依次为银耳纲

（Tremellomycetes）、锤舌菌纲（Leotiomycetes）、粪

壳菌纲（Sordariomycetes）、被孢霉纲（Mortierellomycetes）、

散囊菌纲（Eurotiomycetes）、座囊菌纲（Dothideomycetes）

和球囊菌纲（Glomeromycetes）。模拟降雨后大豆径

流小区土壤真菌前 7 位的优势真菌纲种类发生改

变，其中 Glomeromycetes 被 Pezizomycetes 所取代。

部分优势真菌纲的相对丰度发生了改变（变化趋势

>1%），Sordariomycetes 和 Leotiomycetes 的相对丰度

在 降 雨 后 升 高 ， 其 中 Sordariomycetes 变 化 显 著

（P<0.05）；Tremellomycetes、Mortierellomycetes 和

Eurotiomycetes 的 相 对 丰 度 在 降 雨 后 降 低 ， 其 中

Tremellomycetes 变化显著（P<0.05）。 

在纲分类水平，模拟降雨前玉米径流小区前 7

位的优势真菌纲相对丰度从高到低依次为银耳纲

（Tremellomycetes）、锤舌菌纲（Leotiomycetes）、粪

壳菌纲（Sordariomycetes）、被孢霉纲（Mortierellomycetes）、

散囊菌纲（Eurotiomycetes）、座囊菌纲（Dothideomycetes）

和球囊菌纲（Glomeromycetes）。模拟降雨后玉米径

流小区前 7 位的优势真菌纲种类未发生改变，但部

分优势真菌纲的相对丰度发生了改变（变化趋势

>1%）。Leotiomycetes 和 Dothideomycetes 的相对丰

度在降雨后升高，其中 Dothideomycetes 变化显著

（P<0.05）；Sordariomycetes 和 Mortierellomycetes 的

相对丰度在降雨后降低，其中 Mortierellomycetes 变

化显著（P<0.05）。 
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注：不同小写字母表示同一径流小区的土壤真菌群落相对丰度在模拟降雨前后差异显著（P<0.05）。Note：Different lowercase 

letters indicate significant differences in the relative abundance of soil fungal communities in the same runoff plots before and after simulated 
rainfall（P<0.05）. 

 
图 6  人工模拟降雨前后三种径流小区土壤真菌群落相对丰度（a.门水平；b. 纲水平） 

Fig. 6  Relative abundance of soil fungal species in three types of plot before and after the simulated rainfall event（a.  At phylum level；b. At 

class level） 

3  讨  论 

3.1  次降雨对土壤微生物 Alpha 多样性的影响 

本研究发现单次降雨事件可增加裸地径流小区

细菌和真菌的 Alpha 多样性，但未显示统计学显著

差异（P<0.05）。已有研究表明降雨会导致团聚体的

稳定和重新聚集，导致土壤孔隙度增加[21]。这一过

程有助于氧气和营养物质渗透，为细菌和真菌提供

更多生存空间和物质来源，从而增加土壤细菌和真

菌的 Alpha 多样性。 

单次降雨事件可降低玉米径流小区细菌和真菌

的 Alpha 多 样 性 ， 但 未 显 示 统 计 学 显 著 差 异

（P<0.05）。玉米径流小区的植被覆盖减少了降雨对

土壤的击溅冲击，表层土壤颗粒黏结和表土压实，
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更容易形成土壤结皮，阻碍水分进一步渗透[22]。表

土结皮会阻碍土壤表面氧气交换和营养物质扩散，

限制表层土壤微生物的活动，导致玉米径流小区土

壤细菌和真菌的 Alpha 多样性在降雨后降低。 

单次降雨事件导致大豆径流小区细菌 Alpha 多

样性下降而真菌 Alpha 多样性增加，但除了 Chao 1

指数外未显示统计学显著差异（P<0.05）。大豆根系

分泌物有利于丛枝菌根真菌（AMF）或根腐真菌等

与植物共生的真菌群落生长[23]，这会导致单次降雨

事件后土壤真菌的 Alpha 多样性增加。 

3.2  次降雨对土壤细菌群落结构的影响 

本研究中，单次降雨前后三种径流小区土壤细

菌的主要优势菌门均为变形菌门（Proteobacteria）

和放线菌门（Actinobacteria），与前人研究一致[24]。

降雨后，Proteobacteria 的相对丰度均下降（图 5），

可能因降雨淋溶导致表层易分解有机碳流失，削弱

了依赖该碳源的 Proteobacteria 的代谢活性[25]。由

于 Proteobacteria 携带碳循环基因，其丰度下降可能

减缓土壤碳循环速率。同时，Actinobacteria 的相对

丰度降低可能抑制其固氮功能，进而削弱土壤氮循

环强度[26]。 

裸地径流小区中，7 种优势菌门的相对丰度变

化超过 1%，其中绿弯菌门（Chloroflexi）的相对丰

度显著增加（P<0.05），而 Actinobacteria 和奇古菌

门 （ Thaumarchaeota ） 的 相 对 丰 度 显 著 下 降

（P<0.05）。Chloroflexi 偏好贫瘠土壤，其丰度增加

可能与降雨提供的水分和溶解养分促进低能量碳源

利用有关[12]。Thaumarchaeota 的减少则削弱了土壤

微生物的氨氧化功能，导致土壤硝化过程减缓，进

一步影响氮循环[27]。大豆径流小区中，7 种优势菌

门 的 相 对 丰 度 变 化 超 过 1% ， 其 中 拟 杆 菌 门

（Bacteroidetes）和疣微菌门（Verrucomicrobia）的

相对丰度显著增加（P<0.05），而 Actinobacteria 的

相对丰度显著下降（P<0.05）。Bacteroidetes 在降解

高分子有机化合物中起到重要作用[28]，降雨后大豆

根系释放的多糖可能为其提供了丰富底物，促进其

增殖并提升土壤腐殖化水平。然而，Actinobacteria

的减少可能削弱土壤固氮能力，加剧养分流失风险。

玉米径流小区中，4 种优势菌门的相对丰度变化超

过 1%，其中浮霉菌门（Planctomycetes）的相对丰

度显著下降（P<0.05）。Planctomycetes 携带氮循环

基因，在厌氧氨氧化中起关键作用[29]，其丰度降低

可能减缓土壤氮循环速率，削弱养分供应能力。 

3.3  次降雨对土壤真菌群落结构的影响 

本研究中，单次降雨前后三种径流小区土壤真

菌的优势菌门均为子囊菌门（Ascomycota）、担子菌

门（Basidiomycota）和被孢霉门（Mortierellomycota），

三者相对丰度之和超过 80%，与前人研究一致[30-31]。

降雨后，三种径流小区中 Ascomycota 的相对丰度均

增加，可能因土壤湿度上升促进其增殖，进而增强

土壤分解有机质的能力，维持土壤肥力[32]。裸地径

流小区中，Basidiomycota 的相对丰度增加，而玉米

和大豆径流小区中其丰度下降。Basidiomycota 对纤

维素的分解能力被抑制，可能削弱土壤固碳功能[33]。

此外，三种小区中 Mortierellomycetes 的相对丰度均

下降，可能因降雨导致有机质流失，削弱了其在碳

循环和养分转化中的作用[34]。 

裸地径流小区中，5 种优势菌纲的相对丰度变化

超过 1%，其中粪壳菌纲（Sordariomycetes）的相对

丰度显著增加（P<0.05），而锤舌菌纲（Leotiomycetes）

的相对丰度显著下降（P<0.05）。Sordariomycetes 通

过产生水解酶参与有机质分解，其丰度增加可能增强

土壤碳矿化活性[35]。Leotiomycetes 的减少则可能影

响次生代谢产物的生成，进而降低土壤腐殖质含

量 [36]。大豆径流小区中，5 种优势菌纲的相对丰度变

化超过 1%，其中 Sordariomycetes 的相对丰度显著增

加（P<0.05），而银耳纲（Tremellomycetes）的相对

丰度显著下降（P<0.05）。Tremellomycetes 的减少可

能与降雨后土壤湿度上升不利于其寄生生长有关[37]，建

议通过增加地表覆盖（如残茬还田）改善其生存环境。

玉米径流小区中，4 种优势菌纲的相对丰度变化超过

1%，其中座囊菌纲（Dothideomycetes）的相对丰度

显 著 增 加 （ P<0.05 ）， 而 被 孢 霉 纲 的 相 对 丰 度

（ Mortierellomycetes ） 显 著 下 降 （ P<0.05 ）。

Dothideomycetes 包含多种植物病原菌，降雨可通过水

膜促进其传播，增加玉米感染风险[38]。Mortierellomycetes

的减少则可能削弱土壤碳循环和养分转化功能，建议

通过增施有机肥等措施弥补养分流失。 

4  结  论 

本研究揭示了单次降雨通过调控关键微生物群

落（如 Chloroflexi、Sordariomycetes）影响土壤碳氮

循环及养分贮存的机制，可为精准调控漫川漫岗黑



6 期 张祎晖等：东北漫川漫岗黑土区次降雨对坡耕地土壤微生物多样性及群落结构的影响 1813 

 

http://pedologica.issas.ac.cn 

土区坡耕地土壤侵蚀生态环境效应提供数据和理论

依据。然而本文并未就次降雨导致的土壤结构和养

分变化及其对微生物多样性和群落结构的影响机理

进行深入研究，次降雨对土壤微生物多样性和群落

结构的具体影响机理和影响路径仍需在后续研究中

进一步探讨，如何通过关键微生物群落的调控而减

缓东北漫川漫岗黑土区不同类型作物坡耕地土壤侵

蚀的危害也有待进一步研究。 
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