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摘要：设置对照(CK)，增温(W)，降水量增加(+P30)，降水量减少(-P30)，增温和降水量增加(W+P30)和增温和降水量减少(W-P30)6个处理，开展了增温和降

水变化对旱作农田土壤细菌群落结构和功能影响的田间试验.采用宏基因组测序研究不同处理下土壤细菌群落的组成、多样性、网络结构和代谢功能

特征.结果表明，W和W+P30处理显著增加了 α变形菌纲的相对丰度，W+P30处理显著增加了绿弯菌门未定名属的相对丰度，W、+P30、W+P30和W-P30

处理显著降低了放线菌门未定名属的相对丰度.+P30处理显著提高了 Shannon指数、Simpson指数和 Pielou指数，但 W-P30处理显著降低了细菌的 α

多样性指数.增温、降水变化及其交互对细菌群落 β多样性的影响存在显著差异.W、+P30、W+P30和W-P30处理的复杂性和连接性高于 CK，但-P30

处理的相关参数低于 CK.W、-P30和W+P30处理增加了连接节点的数量，但+P30和W-P30处理没有增加连接节点的数量.W处理显著增加了循环系

统的相对丰度，+P30 处理显著降低了外源物质降解和代谢的相对丰度，-P30 处理显著降低了排泄系统的相对丰度，W+P30 处理显著降低了核苷酸代谢

的相对丰度.增温、降水变化(降水量增加或减少)及其交互作用对小麦田土壤细菌群落结构和代谢功能有显著影响. 
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Abstract：In this study, Six treatments were established:a control (CK), warming (W), increased precipitation (+P30), decreased 

precipitation(-P30), increased warming and precipitation (W+P30), and increased warming and decreased precipitation (W-P30). 

Field experiments were conducted to investigate the effects of warming and precipitation changes on the structure and function of 

soil bacterial communities in dry-crop farmland. Macro-genome sequencing was exployed to examine the composition, diversity, 

network structure and metabolic function characteristics of soil bacterial communities under varying treatments. The results 

demonstrated that  the W and W+P30 treatments significantly elevated the relative abundance of Alphaproteobacteria, while the 

W+P30 treatment notably increased the relative abundance of unclassified Chloroflexi. Conversely, the W, +P30, W+P30, and W-P30 

treatments significantly reduced the relative abundance of unclassified Actinomycetia. The +P30 treatment resulted in a significant 

increase in the Shannon, Simpson and Pielou indices, whereas the W-P30 treatment led to a significant reduction in the alpha 

diversity index of bacteria. Significant differences were observed in the effects of warming, precipitation changes and their 

interactions on the β-diversity of the bacterial community. The W, +P30, W+P30 and W-P30 treatments exhibited higher complexity 

and connectivity than the CK treatment. However, the -P30 treatment exhibited lower relevant parameters than CK. The W, -P30 and 

W+P30 treatments demonstrated an increase in the number of connectivity nodes, whereas the +P30 and W-P30 treatments did not 

exhibit this increase. The W treatment led to a notable increase in the relative abundance of the circulatory system, while the +P30 

treatment resulted in a significantly decreased the relative abundance of xenobiotics biodegradation and metabolism. The -P30 

treatment led to a considerable decrease in the relative abundance of the excretory system, and the W+P30 treatment caused a  
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notable decrease in the relative abundance of nucleotide metabolism. It was observed that warming, precipitation changes (either an 

increase or decrease in precipitation) and their interaction had significant impact on the structure and metabolic functions of soil 

bacterial in wheat fields. 

Key words：warming effect；precipitation changes；dry farmland；microbial community 

 

土壤微生物由细菌、真菌、古菌和病毒等组成，

其中细菌分布最广、数量最多，是陆地生态系统关键

功能和过程的重要驱动者
[1-2]

。土壤微生物对未来全

球气候变化的响应和适应一直是全球变化生态学

的研究热点
[3-4]

。全球温升和降水增加/减少等气候变

化因子将改变微生物环境适应力、微生物群落结构

以及微生物种群间相互作用，从而影响到微生物群

落的稳定性和恢复力
[5]

。IPCC 第六次评估报告指出，

未来几十年，全球气温将升高 1。5℃（与工业化前水

平相比）
[6]

。与此同时，全球降水模式也随之发生显著

变化，将导致更多的极端高温、降水或干旱事件频

发
[7]

。在此背景下，土壤微生物群落的结构和功能如

何响应仍需探索。 

来自森林和草地生态系统的试验证据表明，全

球变化将直接或间接改变土壤微生物群落多样性、

结构和功能
[8]

。增温能够重塑微生物多样性和改变

物种相互作用，提高微生物网络复杂性和稳定性
[9]

。

一般认为，降水变化影响土壤微生物群落的多样性

和丰度，降低土壤微生物和酶活性
[10]

。目前研究大多

集中于单个全球变化因子对土壤微生物群落多样

性的影响，而增温和降水变化的组合往往会调控微

生物多样性
[11]

。例如，增温降低了土壤微生物丰富

度、均匀度和多样性，但这种减少可以被降水量减少

所抵消，最终提高了土壤微生物多样性
[12]

。由于土壤

微生物在农田生态系统生物地球化学循环、碳固存

和植物健康生长等方面具有关键作用
[13]

，因此深入

理解农田土壤微生物应对气候变化的规律和机理

过程具有重要意义。增温对农田土壤微生物的研究

已有报道，但降水改变以及增温和降水改变交互对

微生物群落结构和功能影响的研究报道鲜见。黄河

中游黄土高原是我国主要的旱地农业区，区内降水

时空分布不均，年际变异大且潜在蒸发强烈，同时生

态环境脆弱且稳定性较低
[14]

，是气候变化和人类活

动最敏感的陆地生态系统之一。近年来，黄土高原西

部气候变暖趋势和降水发生明显变化，温度增速为

0。34 /10a，℃ 降水增加率为 7。7mm/10a
[15]

，导致生态系

统中水、热、碳和微生物群落等发生非同步性演

变  

[16]
，这将直接影响土壤微生物的生长和活性，进而

影响土壤微生物群落的周转和功能
[17]

。有关增温、降

水变化及其交互对旱作农田土壤细菌群落结构和

功能的影响研究尚未见报道。 

本研究以黄土高原西部旱地小麦田为研究对

象，基于增温和降水改变田间控制试验，采用宏基因

组学技术，探究增温、降水改变及其交互对旱地小麦

田土壤细菌组成、多样性、结构及其代谢功能的影

响，以期为深入理解旱作农田土壤微生物响应全球

升温和降水改变机理提供理论认知。 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 

试验在中国气象局兰州干旱气象研究所定西

半干旱气象与生态环境试验基地进行 （104°37′E， 

35°35′N，海拔 1920m）。该基地位于甘肃省陇中黄土

高原半干旱区，属温带大陆性气候。年平均气温 7。2℃，

年平均降水量为 375。1mm，且分布不均匀，多集中于

7~9 月，潜在蒸发量高达 1400mm 以上。年日照时数

为 2500h，无霜期年平均为 140d。土壤类型为黄绵

土，0~10cm土壤 pH值为 8。01，有机质 18。57g/kg，全氮

1。24g/kg。该区域为黄土高原旱作农业区，属于典型

雨养农业，主栽作物为一年一熟春小麦和马铃薯。 

1.2  试验设计 

试验采用裂区设计，以温度为主区，设定自然环

境温度和增温（1。5±0。5）℃2 个水平。以降水变化为

副区，设定自然降水、自然降水增加 30%和自然降

水减少 30%3 个水平，副区内降水处理随机排列。试

验共 6 个处理，分别为自然环境温度+自然降水，增

温+自然降水，自然环境温度+降水增加 30%，自然

环境温度+降水减少 30%，增温+降水增加 30%，增

温+降水减少 30%，处理编号分别为 CK、W、+P30、

-P30、W+P30、W-P30。每个小区面积为 4。0m
2
，重

复 3次，共 18个小区。 

1.3  增温和降水控制装置 

野外实验采用开顶式气室（OTC）进行增温，该装

置始建于 2011 年。开顶式气室结构为八面柱状开顶
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结构，周围镶透光玻璃，边长 2。15m，底面积 22。3m
2
，高

2。4m。室内又被划分为 5 个等面积的小区，小区间采

用宽0。15m，深2m的水泥墙分割。同时，装有温湿度传

感器，可实时采集开顶气室内作物冠层温湿度。 

降水控制装置：采用固定框架卷轴式遮雨棚实

现。降水时间和频次根据当地自然降雨时间和频次

进行（表 1）。试验过程中当降雨发生时，采用遮雨棚进

行遮雨。利用雨量筒，准确记录降雨量。当降雨结束时，

根据当次降雨量、灌溉面积和实验设定增减降水比

例计算出各小区灌水量，尽可能快地完成人工喷洒

补灌。 

1.4  农田管理措施 

试验春小麦在 2023年 4月 1日播种，于 2023年

7 月 20 日收获。试验春小麦品种选择当地主栽品种

“酒春 10号”。播种行距 0。15m，播种量为 225kg/hm
2
，

一次性施肥：磷酸二铵 228kg/hm
2
和尿素 138kg/hm

2
。

春小麦生产管理按照当地高产栽培技术规程进行，

试验过程中各小区管理措施保持一致。 

1.5  土壤样品采集与处理 

表 1  2023年小麦生长季降水量、降水时间和小区灌水量 

Table 1  Precipitation, precipitation date and irrigation water 

amount in the plots during wheat growing season in 2023 

日期 降雨量(mm) 自然降水量处理(L) 减水处理(L) 增水处理(L)

04-12 0.93 3.72 2.60 4.84 

04-19 2.35 9.40 6.58 12.22 

04-21 6.18 24.72 17.30 32.14 

04-22 18.37 73.48 51.44 95.52 

05-03 1.44 5.76 4.03 7.49 

05-05 3.78 15.12 10.58 19.66 

05-08 9.50 38.00 26.60 49.40 

05-14 2.95 11.80 8.26 15.34 

05-18 2.98 11.92 8.34 15.50 

05-23 5.53 22.12 15.48 28.76 

05-27 16.14 64.56 45.19 83.93 

05-30 9.83 39.32 27.52 51.12 

06-03 9.83 39.32 27.52 51.12 

06-11 4.18 16.72 11.70 21.74 

06-22 5.3 21.20 14.84 27.56 

06-24 1.05 4.20 2.94 5.46 

06-30 10.13 40.52 28.36 52.68 

07-02 11.85 47.40 33.18 61.62 

07-09 8.72 34.88 24.42 45.34 

07-11 15.35 61.40 42.98 79.82 

 

2023年 7月 16日小麦成熟期采集田间土壤。采

样前先清除试验小区土壤表面新鲜和半分解的凋

落物残体。在 3 个重复的不同区域内，用土钻按梅花

状采集 3 个点（0~10cm 土层）。将采集的土样混合均

匀，并过 2mm筛。取大约 10g土样装入冻存管，暂放于

液氮罐中，用于 DNA提取。 

1.6  土壤 DNA提取和宏基因组测序 

利用磁珠法强力土壤基因组 DNA 提取试剂盒

（白垩纪纳磁美籍；CNA03190）进行样品 DNA 提取。

完成DNA提取后，利用Qubit Fluorometer检测DNA

浓度，利用 1。5%琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 完整性，

利用 Q-sep400 检测片段大小。由武汉爱基百客生物

科技有限公司利用 Illumina NovaSeq 6000PE150测

序平台进行宏基因测序。 

在进行数据分析之前，对测序数据进行质量控

制。去除含有接头的Reads和低质量的Reads后，得到

高质量的 Clean Data。利用拼接软件 MEGAHIT（或

IDBA_UD）对其进行拼接组装，筛选 500bp 以上的

Contigs 进行统计 。使用 Prodigal 软件对拼接的

Contigs序列进行ORF预测，并将其翻译为氨基酸序

列，获得样本基因预测结果。使用 bowtie2 软件，分别

将每个样本的 clean reads与非冗余基因集进行比对

（95% identity），统计基因在对应样本中的丰度信息。 

利用 DIAMOND 软件将 Unigenes 与从 NCBI

的 NR（Version： 2021。11）数据库中抽提出的细菌序

列进行比对（blastp，evalue≤1×10
-5

）。对于每一条序列

的比对结果，选取 evalue≤最小 evalue
*
10 的比对结

果。采取 LCA 算法（应用于 MEGAN 软件的系统分

类），将出现第一个分支前的分类级别，作为该序列

的物种注释信息。使用 DIAMOND软件将非冗余基

因与各功能数据库进行比对，取 e<1×10
-5
的注释，筛

选具有最高序列相似性的蛋白，从而得到功能注释

信息。对于每一条序列的比对结果，选取 score 最高

的比对结果（one HSP>60bits）。从比对结果出发，统

计不同功能层级的相对丰度。其中，KEGG数据库划

分为 5个层级。 

1.7  数据处理与分析 

采用 Excel 2021软件进行数据整理，IBM SPSS 

Statistics 27软件进行增温、降水改变及其交互作用

下处理间单因素 ANOVA检验和多变量线性模型分

析，采用 Origin 2024软件绘图。利用 R语言进行细菌

α多样性、β多样性和共现网络分析和绘图。不同处理

下土壤微生物群落代谢功能之间的差异检验柱状
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图 （Stamp 分析 ）于在线平台绘制 （http：//cloudtutu。 

com。cn/）。 

2  结果与分析 

2.1  增温和降水变化下土壤细菌群落组成 

在纲水平上，小麦田土壤细菌类群共有 243 个。

相对丰度排在前 10 的类群分别为放线菌纲

（Actinomycetia）、酸杆菌门未定名纲（Acidobacteria； 

unclassified）、α变形菌纲（Alphaproteobacteria）、绿

弯菌门未定名纲（Chloroflexi；unclassified）、嗜热油菌

纲 （Thermoleophilia） 、 芽 单 胞 菌 门 未 定 名 纲

（Gemmatimonadetes；unclassified） 、 β 变 形 菌 纲

（Betaproteobacteria）、γ变形菌纲（Gammaproteobacteria）、

放线菌门未定名纲（Actinobacteria；unclassified）和δ

变形菌纲（Deltaproteobacteria）。其中，放线菌纲、酸杆

菌门未定名纲和α变形菌纲为主要优势类群，相对丰

度分别为 16。11%~20。46%、 10。55%~16。95%和

9。32%~12。58% （图 1）。-P30 处理对纲水平的细菌类

群无显著影响。与 CK相比，W和W+P30处理显著增

加了α变形菌纲和γ变形菌纲的相对丰度，但+P30 和

W-P30处理对该类群无显著影响；W、+P30、W+P30

和 W-P30 处理显著降低了嗜热油菌纲、放线菌门

未定名纲和红螺菌纲 （Rubrobacteria）的相对丰

度；W、+P30 和 W-P30 处理显著增加了δ变形菌纲

的相对丰度 ，但 W+P30 处理对该类群无显著影

响；W+P30 处理显著提高了噬纤维菌纲（Cytophagia）

的相对丰度，但W、+P30和W-P30处理对该类群无

显著影响；+P30和W-P30处理显著提高了芽单胞菌

纲（Gemmatimonadetes）的相对丰度，但 W 和 W+P30

处理对该类群无显著影响（表 2）。 

 

 

图 1  细菌纲、属水平优势类群相对丰度(前 10)百分比堆积

柱状图 

Fig.1  Percentage stacked histogram of relative abundance 

(top 10) of dominant taxa at the level of bacterial phyla  

and genera 

表 2  小麦田土壤纲、属水平上细菌类群相对丰度的差异(>1%) 

Table 2  Differences in relative abundance of bacterial taxa at the level of soil phyla and genera in wheat fields (>1%) 

分类 类群 CK W +P30 -P30 W+P30 W-P30 

Alphaproteobacteria 9.69 11.97* 11.11 9.97 12.00* 10.29 

Thermoleophilia 5.58 3.74** 3.81** 4.98 3.69** 4.01* 

Gammaproteobacteria 4.21 7.25* 6.52 4.73 6.85* 6.36 

Actinobacteria；unclassified 3.06 2.12** 2.20* 2.90 1.97** 2.24* 

Deltaproteobacteria 3.13 3.86* 3.98** 3.41 3.49 3.87* 

Cytophagia 1.83 3.00 2.97 2.83 3.20* 2.31 

Rubrobacteria 1.69 1.14** 1.17** 1.60 1.04** 1.22* 

纲 

Gemmatimonadetes 1.33 1.65 1.78* 1.42 1.72 1.74* 

Chloroflexi;unclassified 8.28 7.06 7.43 8.16 6.48* 7.12 

Actinobacteria;unclassified 3.38 2.36** 2.45* 3.21 2.19** 2.49* 

Solirubrobacter 2.98 2.09** 2.08** 2.63 2.06** 2.14* 

Gaiella 1.50 1.07* 1.04* 1.43 0.97** 1.09* 

Steroidobacter 1.15 1.85** 1.41 1.10 1.64* 1.41 

Conexibacter 1.20 0.81** 0.82** 1.10 0.79** 0.87* 

属 

Mesorhizobium 1.10 1.63* 1.20 1.08 1.55* 1.08 

注:加粗数据表示细菌纲、属水平类群具有显著差异，“*”表示显著性<0.05，“**”表示显著性<0.01. 
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在属水平上，小麦田土壤细菌类群共有 2938个。

相对丰度排在前 10 的类群分别为酸杆菌门未定名

属（Acidobacteria；unclassified）、绿弯菌门未定名属

（Chloroflexi；unclassified）、芽单胞菌门未定名属

（Gemmatimonadetes；unclassified）、类诺卡氏菌属

（Nocardioides）、放线菌门未定名属（Actinobacteria； 

unclassified）、土壤红杆菌属（Solirubrobacter）、念珠

菌 门 未 定 名 属 （Candidatus_Rokubacteria； 

unclassified）、放线菌纲未定名属 （Actinomycetia； 

unclassified）、β变形菌纲未定名属（Betaproteobacteria； 

unclassified）和鞘氨醇单胞菌属（Sphingomonas）。其中，

酸杆菌门未定名属、绿弯菌门未定名属和芽单胞菌门

未定名属为主要优势类群 ，相对丰度分别为

11。87%~18。68%、6。52%~8。79%和 5。98%~6。82%（图

1）。-P30 处理对属水平的细菌类群无显著影响。与 CK

相比，W+P30 处理显著增加了绿弯菌门未定名属的相

对丰度，但 W、+P30 和 W-P30 处理对该类群无显著

影响；W、+P30、W+P30和W-P30处理显著降低了放

线菌门未定名属、土壤红杆菌属、Gaiella属和伍氏束

缚菌属（Conexibacter）的相对丰度；W和W+P30处理显

著增加了黄色类固醇杆菌属（Steroidobacter）和慢生根

瘤菌属（Mesorhizobium）的相对丰度，但+P30和W-P30

处理对该类群无显著影响（表 2）。 

2.2  增温和降水变化下土壤细菌群落多样性分析 

 

图 2  增温和降水变化下土壤细菌α多样性指数箱线图 

Fig.2  Box line plot of soil bacterial α-diversity index under warming and precipitation changes 

 

图 3  增温和降水变化下土壤细菌群落 PCoA 分析图 

Fig.3  PCoA analysis of soil bacterial communities under 

warming and precipitation changes 

2.2.1  增温和降水变化下细菌 α 多样性分析  根

据 Kruskal-Wallis 秩和检验可知 ，+P30 处理的

Shannon 指数、Simpson 指数和 Pielou 指数显著高

于 CK，但W-P30处理的 Shannon指数、Simpson指

数和 Pielou指数显著低于 CK。而-P30、W、W+P30

处理的α多样性指数与 CK 之间无显著差异（图 2）。

根据 PERMANOVA 分析可知，增温对细菌群落α多

样性无显著影响，但降水变化、增温和降水变化交互

对细菌群落α多样性的影响存在显著差异（R
2
=0。120， 

P=0。051； R
2
=0。388， P=0。010； R

2
=0。213， P=0。026）。 

2.2.2  增温和降水变化下细菌 β 多样性分析  基

于 Bray-Curtis 距离的主坐标分析（PCoA），分析不同

处理下细菌群落β多样性的差异（图 3）。图中横纵坐

标为前两个主成分（PCoA1 和 PCoA2），解释率分别

为 44。97%和 30。56%。ANOSIM 检验显示，组间差异
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大于组内差异，且组间差异具有显著性（R=0。6535， 

P=0。001）。W、+P30和W+P30处理与 CK之间的分

离距离较远，而-P30和W-P30处理和与 CK之间的

分离距离比较近。此外，根据 PERMANOVA 分析可

知，增温、降水变化及其交互作用对细菌群落β多样

性的影响存在显著差异 （R
2
=0。146， P=0。001； R

2
= 

0。332， P=0。001； R
2
=0。251， P=0。001）。 

2.3  增温和降水变化下土壤细菌网络结构分析 

2.3.1  增温和降水变化下细菌共现网络分析  增

温和降水变化下小麦田土壤细菌群落共现网络有

较为明显的差异（表 3和图 4）。W处理的复杂性、平

均度、连接性和完整性高于 CK，-P30 处理的复杂

性、平均度、连接性和完整性均低于 CK，而W-P30

处理的复杂性、平均度、连接性和完整性略高于

CK。+P30 和 W+P30 处理的复杂性、平均度、连接

性和完整性高于CK，其中W+P30处理与CK的差异

最为明显。此外，W、+P30 处理的模块性与 CK 差异

不太明显，-P30和W-P30处理的模块性高于 CK，其

中W-P30处理差异最为明显，但W+P30处理的模块

性明显低于 CK。 

2.3.2  增温和降水变化下细菌关键类群  在网络

模块的基础上衍生出了两个重要的节点特征，即模

块内连通度（Zi）和模块间连通度（Pi）。通过计算 Zi 和

Pi获得关键类群（表 4）。其中，+P30和W-P30处理并

没有关键类群，CK 有 1 个关键类群，属于变形菌门

（Proteobacteria）；W处理有 2个关键类群，分别属于变

形菌门和绿弯菌门；-P30处理有 7个关键类群，分别

属 于 放 线 菌 门 放 线 菌 纲 （Actinobacteria； 

Actinomycetia） 、 放 线 菌 门 嗜 热 油 菌 纲

（Actinobacteria； Thermoleophilia）、芽单胞菌门

（Gemmatimonadetes） 、 芽 单 胞 菌 门 未 定 名 纲

（Gemmatimonadetes； NA）、芽单胞菌门芽单胞菌纲

（Gemmatimonadetes； Gemmatimonadetes）、变形菌门

和硝化螺旋菌门（Nitrospirae）；W+P30处理 1 个关键

类群，属于硝化螺旋菌门（表 4 和图 5）。此外，根据 Zi

和 Pi大小，将节点属性分为 4种类型（图 5）。其中，W、

-P30和W+P30处理增加了连接节点的数量，但+P30

和W-P30处理没有增加连接节点的数量。 

表 3  增温和降水变化下土壤细菌共现网络拓扑参数 

Table 3  Topological parameters of soil bacterial co- 

occurrence networks under warming and  

precipitation changes 

拓扑参数 CK W +P30 -P30 W+P30 W-P30

节点数 147 147 150 147 152 150 

边数 833 996 1037 572 1762 898 

边数/节点数 5.667 6.776 6.913 3.891 11.592 5.987

平均度 11.333 13.551 13.827 7.782 23.184 11.973

连接性 0.078 0.093 0.093 0.053 0.154 0.080

图密度 0.039 0.046 0.046 0.027 0.077 0.040

模块化 0.628 0.625 0.629 0.687 0.476 0.730

平均聚类系数 0.218 0.216 0.249 0.199 0.203 0.239

平均路径长度 2.071 1.991 2.018 2.630 2.287 2.357

注:边数/节点数、图密度和模块化分别表示网络的复杂性、完整性和

模块性.平均聚类系数给出关于一个节点聚类或抱团的总体迹象；

平均路径长度是指所有节点对之间的平均图距离. 

 

图 4  增温和降水变化下小麦田土壤细菌群落结构网络图 

Fig.4  Network diagram of soil bacterial community structure in wheat fields under warming and precipitation changes 

不同灰度代表微生物群属于不同的模块类型，节点大小与细菌相对丰度成正比 
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表 4  细菌共现网络中关键物种相关参数及分类 

Table 4  Parameters and classification related to key species in the bacterial co-occurrence network 

处理 Zi Pi 节点属性 纲 目 属 

CK 2.802 0.430 模块中心点 Gammaproteobacteria NA NA 

0.756 0.655 连接节点 / / / 
W 

1.128 0.643 连接节点 / / / 

+P30 — — 外围节点 — — — 

0.657 0.711 连接节点 Actinomycetia   

1.349 0.707 连接节点 NA NA NA 

1.234 0.689 连接节点 / / / 

1.400 0.640 连接节点 Thermoleophilia Solirubrobacterales NA 

-1.129 0.634 连接节点 Nitrospira Nitrospirales Nitrospira 

0.497 0.626 连接节点 Alphaproteobacteria Sphingomonadales Sphingosinicella 

-P30 

0.195 0.626 连接节点 Gemmatimonadetes Gemmatimonadales Gemmatirosa 

W+P30 -1.761 0.647 连接节点 / / / 

W-P30 — — 外围节点 — — — 

注:Zi>2.5或Pi>0.62的节点通常被认为是关键类群.其中，“—”表示该处理没有关键类群；“/”表示该类群未分类到该水平；“NA”表示该分类水平

未定名. 

 

图 5  增温和降水变化下小麦田土壤细菌群落网络 Zi-Pi 散点图 

Fig.5  Zi-Pi scatter plot of soil bacterial community network in wheat field under temperature increase and precipitation change 

横坐标为模块间连通度；纵坐标为模块内连通度.不同灰度的点代表不同属性的节点.依据节点的拓扑特征可将节点属性分为 4种类型，包括:Module 

hubs(模块中心点，在模块内部具有高连通度的节点，Zi > 2.5且 Pi < 0.62)，Connectors(连接节点，在两个模块之间具有高连通度的节点，Zi < 2.5且 Pi > 

0.62)，Network hubs(网络中心点，在整个网络中具有高连通度的节点，Zi > 2.5且 Pi > 0.62)以及 Peripherals(外围节点，在模块内部和模块之间均 

不具有高连通度的节点，Zi < 2.5且 Pi <0.62) 

2.4  增温和降水变化下土壤细菌群落代谢功能 

本研究小麦田土壤微生物群落的 KEGG 代谢通

路第一层级共有 6 大代谢通路，分别为细胞过程

（Cellular Processes）、环境信息处理 （Environmental 

Information Processing）、遗传信息处理 （Genetic 

Information Processing）、人类疾病（Human Diseases）、

新陈代谢 （Metabolism）和有机体系统 （Organismal 

Systems）。第二层子功能共有 45 种，其中一些细菌的代

谢功能丰度在不同处理下存在显著差异（如图 6）。与

CK 相比，W 处理显著增加了循环系统（Circulatory 

system） 、 耐 药 性 （ 抗 肿 瘤 ）（Drug resistance： 

antineoplastic）、环境适应（Environmental adaptation）的

相对丰度；+P30 处理显著降低了外源物质降解和代谢

（Xenobiotics biodegradation and metabolism）与神经系
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统（Nervous system）的相对丰度，但显著降低了环境适

应的相对丰度 ；-P30 处理显著增加了排泄系统

（Excretory system）的相对丰度；W+P30 处理显著降低

了核苷酸代谢（Nucleotide metabolism）、但显著增加了

寄生虫传染病（Infectious disease： parasitic）、特定类型

癌症（Cancer： specific types）、环境适应、细胞运动（Cell 

motility）和信号转导 （Signal transduction）的相对丰

度；W-P30处理显著增加了循环系统的相对丰度。 

 

图 6  不同处理下土壤微生物群落代谢功能丰度的差异检验 

Fig.6  Histogram of test of variance of metabolic function abundance of soil microbial community under different treatments 

3  讨论 

3.1  增温和降水变化对土壤细菌群落组成的单独

和交互影响 

增温和增水显著改变了旱作农田土壤细菌群

落组成。本研究发现，增温、增水显著增加了δ变形菌

纲的相对丰度，但降低了嗜热油菌纲相对丰度，而对

噬纤维菌纲相对丰度无显著影响。该研究结论与李

怡佳等
[18]
一致，即增温、增水对农田土壤细菌群落组

成的影响存在增加、降低和无影响 3 种效应。但是

Habtewold 等
[19]
研究表明升温显著降低了农田土壤

中δ变形菌纲的相对丰度，提高了嗜热油菌纲相对丰

度，这可能是由于试验增温幅度、添加尿素含量以及

气候条件等不同导致的差异。相比于增温、增水，减

水并未改变土壤细菌群落组成，说明旱作农田土壤

细菌群落组成对降水量减少有很强的耐受性。这可

能是由于旱作农田土壤细菌群落长期处于半干旱

地区，导致其对干旱有一定的适应力，而长期频繁的

干湿循环胁迫可能是细菌群落具有巨大耐旱潜力

的原因之一
[20]

。 

增温和降水变化交互显著改变了旱作农田土

壤微生物群落组成。本研究发现，增温、增水显著增

加了δ变形菌纲的相对丰度，而两者交互对该类群的

相对丰度无显著影响，这说明增温、增水相互抵消了

对δ变形菌纲相对丰度的影响；增温、增水对噬纤维

菌纲的相对丰度无显著影响，而两者交互显著增加

了该类群的相对丰度，这说明了增温、增水相互促进

了对噬纤维菌纲相对丰度的影响；增温、增水及其交

互都显著降低了土壤红杆菌属的相对丰度。此外，增

温、减水对芽单胞菌纲的相对丰度无显著影响，而两

者交互显著提高了该类群的相对丰度，这说明增温、

减水相互促进了对芽单胞菌纲相对丰度的影响；增
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温、减水及其交互显著降低了土壤红杆菌属的相对

丰度。该研究结论与马星宇
[21]
一致，即农田土壤细菌

群落组成增温和降水变化的交互效应存在叠加、拮

抗和协同作用。 

3.2  增温和降水变化对土壤细菌群落多样性的单

独和交互影响 

增温和增水对旱作农田土壤细菌群落多样性

有显著影响。本研究中，增温对土壤细菌群落α多样

性无显著影响，而对β多样性有显著影响；增水显著

提高了土壤细菌群落α多样性且对β多样性有显著

影响。Shen 等
[22]
研究表明稻田土壤细菌的α多样性

在变暖与对照土壤之间没有差异，而增温引起细菌

群落结构变化差异显著（P=0。001）。但也有研究表明

增温对小麦成熟期土壤细菌多样性无显著影响
[23]

，

其原因可能是：（1）气候类型不同。半干旱区旱地小麦

成熟期在 7 月中旬，雨热同季，强烈的雨热条件差异

可能使得土壤细菌在适应和生存策略上不同，从而

影响土壤细菌的多样性；（2）种植方式不同。不同的种

植方式会影响土壤中的微生物群落结构。轮作有助

于调节土壤中的养分平衡，可能影响土壤细菌的生

存环境和多样性。而单作模式下，土壤养分的变化相

对较为单一，可能对细菌多样性的影响也不同。此

外，Hu 等
[24]
研究表明降水量增加对细菌群落多样性

无显著影响，与本研究结果相反。这可能是因为该研

究地区超过 80%降水量主要集中在 4~9月的生长季

节，导致该研究土壤微生物群落对降水量增加有很

强的耐受性。与增温、增水相比，减水对土壤细菌群

落多样性无显著影响。Zhang 等
[25]
研究结果也表明

细菌丰富度、辛普森指数和β多样性不受降水量减

少的影响。因此，农田土壤细菌群落多样性对温度升

高和降水量增加很敏感，但对降水量减少有很强的

耐受性。 

增温和降水变化交互对旱作农田土壤细菌群

落多样性有显著影响。本研究中，增温和增水对土壤

细菌α多样性无显著影响，但对β多样性有显著影响；

增温和减水显著降低了土壤细菌α多样性，但对β多

样性无显著影响。Hu 等
[26]
研究发现增温和降水量增

加对细菌多样性无显著影响，但使得细菌群落结构

发生显著变化。但也有研究发现增温和增水显著降

低了土壤细菌α多样性，且对β多样性有显著影响
[27]

，

这可能是由于气候条件和生态系统不同所导致的。

此外，有研究也表明增温和减水导致土壤细菌α多样

性减少且对细菌群落结构无显著影响
[28]

。因此，农田

土壤细菌群落多样性对增温和降水变化比较敏感，

且受到气温升高和降水量减少的不利影响。 

3.3  增温和降水变化对土壤细菌群落网络结构的

单独和交互影响 

通过构建细菌共发生网络，以探究增温和降水

变化对土壤微生物相互作用的潜在影响。增温、降水

变化使得旱作农田土壤细菌网络结构发生变化。本

研究中增温、增水增强了旱作农田土壤细菌类群之

间的相互作用，使得细菌的网络结构更为复杂，且温

度升高增加了细菌关键物种数量；但降水量减少降

低了细菌共现网络的复杂性，且增加土壤细菌关键

物种数量。Xing 等
[29]
研究也发现稻田土壤细菌网络

的复杂性在增温时显著增加，Tian 等
[30]
研究还发现

气候变暖会增加细菌关键物种数量。此外，有研究结

果也表示降水量增加使得细菌共现网络更加稳定，

但降水量减少使得细菌共现网络稳定性降低，且增

加了细菌关键物种数量
[31]

。这说明土壤细菌网络结

构对增温、降水变化的响应受其他因素（作物类型和

生态系统等）的影响较小。 

增温和降水变化交互引起旱作农田土壤细菌

网络结构发生改变。本研究中增温和降水变化均增

强了土壤细菌共现网络的复杂性，但增温和减水并

未增加细菌关键物种数量。而有研究表明增温和减

水增加了细菌关键物种数量
[32]

。这可能是因为海拔

高度会影响细菌关键物种数量，高海拔地区（3215m）

的细菌关键物种数量会增加
[32]

。此外，降水量变化的

幅度不同也可能会影响细菌关键类群的增温效应。 

3.4  增温和降水变化对土壤细菌群落代谢功能的

单独和交互影响 

增温、降水变化对土壤细菌群落代谢功能丰度

有显著影响。本研究表明增温显著增加了细菌的有

机体系统和人类疾病功能丰度，说明增温对土壤细

菌群落代谢功能有促进作用，有利于微生物进行分

解代谢。这可能是由于土壤细菌群落结构对增温响

应迅速，进而对细菌代谢造成影响
[33]

。有研究表明增

温会促进土壤有机质的分解
[34]

，但也有研究结论预

示在短期变暖条件下微生物C合成代谢潜力的加速，

而不是分解代谢
[35]

。因此，在气候变暖条件下微生物

代谢功能的变化还需进一步研究。增水显著降低了
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细菌的新陈代谢功能丰度，这说明降水量增加对土

壤细菌群落代谢功能有抑制作用，有助于微生物维

持土壤碳储存量，该研究结论与 Li等
[36]
一致。减水显

著降低了有机体系统的相对丰度，这说明降水量减

少对土壤细菌群落代谢功能有抑制作用，有利于微

生物进行土壤碳储存。 

增温和降水变化交互对土壤细菌群落代谢功

能丰度有显著影响。本研究表明增温和增水显著降

低了新陈代谢的功能丰度，但显著增加了人类疾病、

有机体系统、细胞过程以及环境信息处理的功能丰

度。这说明相比于增温、降水量增加对土壤细菌群落

代谢功能的影响，增温和降水量增加交互对其影响

更为复杂，值得深入探究。而增温和减水显著增加了

有机体系统的相对丰度，这说明增温和降水量减少

对土壤细菌群落代谢功能有促进作用，有利于微生

物进行分解代谢。 

4  结论 

4.1  增温（1。5±0。5）℃、降水量增加 30%与增温和

降水变化交互（增温+降水量增加 30%、增温+降水

量减少 30%）改变细菌群落的组成。其中，纲水平的优

势细菌主要是放线菌、酸杆菌与α变形菌；属水平的

优势细菌主要是酸杆菌、绿弯菌和芽单胞菌。 

4.2  增温对细菌群落α多样性无显著影响，降水量

增加显著增加了细菌群落α多样性，增温和降水量减

少交互显著降低了土壤细菌α多样性。 

4.3  增温、降水量增加与增温和降水增加/减少交

互促进了土壤细菌类群之间的相互作用，使得细菌

共现网络更为复杂，但降水量减少 30%降低了细菌

共现网络的复杂性。 

4.4  增温、增温和降水量减少交互对土壤细菌群落

代谢功能丰度有促进作用，而降水变化（降水量增加

30%和减少 30%）对土壤细菌群落代谢功能丰度有

抑制作用。 
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