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红壤微生物群落结构及其演变影响因素的研究进展
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摘  要：南方红壤丘陵区面临土壤肥力和生物功能退化问题，研究红壤微生物资源分布及其演变规律是培育红

壤生物肥力的理论基础。本文综述了环境和人为因素对红壤微生物群落组成及其演变的影响，提出了红壤微生物群落

组成及其功能调控研究的重点。土壤微生物群落组成受历史因素(地理距离、土壤类型)和现代因素(气候和土壤条件的

变化)的共同影响，但不同因素间的相对贡献仍不清楚。土地利用方式和耕作施肥的改变均影响了红壤微生物群落的

结构特征，但微生物结构和功能在耕作施肥过程中的长期变化规律仍需进一步研究。未来需要加强土壤根系微生物

系统中生物交互作用及其对养分协同代谢和转化的影响，建立最佳管理措施修复退化红壤的微生物功能。 
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土壤中蕴含着丰富的生物资源[1]，每克土壤中可

能含有几万至几百万种微生物[2–3]，其中既有非细胞

形态的微生物(如病毒、噬菌体)，也有细胞形态的微

生物、藻类和原生动物，这些微生物影响了生物地球

化学循环过程[4]。土壤中还存在着相当数量的动物

(指生活史中有一段时间在土壤中渡过，且对土壤有

一定影响的动物[5]，包括原生动物和线虫、小型无脊

椎动物(节肢动物、线蚓等)、蚯蚓和大型节肢动物[6]。

土壤生物共同驱动了生态系统的物质循环，影响了生

态系统的功能和稳定性。 

红壤广泛分布于我国东南部热带和亚热带地

区，区域光温水生产潜力巨大，是我国水稻和经济

作物主产区。红壤是季风型气候条件下形成的一种

高度风化和淋溶的地带性土壤[7]，酸性强、有机质

含量较低、氮磷养分贫瘠[8]，这些性质影响了红壤

微生物发育和分布[9]。在高温多雨的气候条件下，

红壤生态系统生物小循环活跃，促进了土壤动物的

生长[10]。但是，红壤区在长期不合理的耕作和管理

措施下，遭受水土流失、土壤酸化和肥力下降等退

化过程，这些退化过程也影响了红壤生物群落和功

能的演变[11]。因此，研究红壤生物演变的控制因素

可以为调控红壤生物结构和功能，阻控红壤退化提

供理论依据。 

1  环境因素对红壤生物组成的影响 

1.1  气候条件 

气候条件影响了土壤的水热状况，从而影响了土

壤微生物的生态分布[12]。气温变化改变了土壤的理

化性状[13]，不同微生物对土壤温度和湿度的耐受力

不同[14]，因此土壤温度和湿度的变化对土壤微生物

群落中不同物种的影响强度和方向可能不一致。与暖

温带相比，亚热带水分、热量条件充分，红壤微生物

生长旺盛，活性较高[15]。但基于我国寒温带-暖温带-

中亚热带不同地带性土壤(黑土、潮土和红壤)的置换

试验结果表明，暖温带气候条件下土壤好氧性纤维素

分解菌数量高于中亚热带[16]。同时，红壤从中亚热

带置换到暖温带和寒温带 4 年后，细菌/真菌比例增

加，气候和土壤条件的变化(相对湿度、pH、碱解氮、

NH3-N)共同影响了微生物功能基因(GeoChip3 测定)

组成的变化[17]。 

土壤微生物分布格局受历史因素(地点、地理距

离、土壤类型)和现代因素(施肥种植)的共同影响。基

于不同气候和土壤类型(红壤、水稻土、潮土)的长期

试验对比研究表明，历史因素比现代因素对微生物多

样性的影响大(贡献率为 60%)[18]。然而，基于相同土

壤类型(红壤和紫色土)在不同气候区的长期移置试
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验表明，移置 20 年后，虽然土壤矿物组成不变，但

现代因素(气候和施肥种植)的综合作用导致土壤 pH

显著变化，从而影响了微生物多样性和组成，特别是

氮转化微生物组成[19]。 

红壤地区季节性气候变化影响了植被生长和土

壤中植物残体的腐解[20]，对红壤微生物产生了巨大

作用[21]。研究表明，红壤微生物量夏季最高、冬季

最低，这与夏季高温多雨、冬季低温干燥对微生物生

长的影响有关[22]。同样，季节性气候变化通过影响

温度、湿度、土壤结构和通气状况、食物来源、植被

状况及竞争、捕食等各种非生物和生物因素影响了土

壤中蚯蚓和线虫结构的季节波动。红壤中蚯蚓线虫密

度和生物量一般春季最高、秋冬其次、夏季最低，夏

季高温抑制了蚯蚓生长[23]。红壤中线虫的变化趋势

与蚯蚓相似,荒地红壤和林地红壤中，春季、冬季线

虫数量较高，其次是秋季，而夏季的线虫数量显著低

于其他季节[24–25]。长期施用有机肥的试验研究表明，

红壤旱地中线虫总数随玉米生长期呈现显著的季节

性变化，土壤中硝态氮和铵态氮含量是主要的影响因

子[26]。 

1.2  植被 

生态系统中植被的类型、数量和化学组成是土壤

生物多样性变化的主要驱动力[27]。植被一方面通过

凋落物、根系分泌物和蒸腾作用影响着土壤微生物

的生存环境，另一方面，植物也在微生物对土壤养

分的转化和迁移过程中获益[28]。研究发现，不同植

被恢复下侵蚀红壤中土壤表层微生物量差异显著，

0 ~ 5 cm土层的微生物量碳、氮含量变化顺序为：草

地>林地>苔藓>地衣>裸地[29]。此外，植被恢复方式、

种植时间和耕作管理方式也影响了红壤中线虫的数

量，植被的演替阶段与土壤线虫群落结构的演变密切

相关[25]。 

1.3  土壤性质 

土壤为不同生物提供了栖息地和各种资源，形成

了高度复杂、相互作用的土壤-生物体系[30]。土壤物

理化学性质具有高度的时空异质性，土壤温度、酸度、

氧化还原电位、有机质和养分等条件都会影响土壤生

物的结构及其变化。大多数红壤 pH在 4.5 ~ 5.5[9]，

偏酸的环境抑制了细菌和放线菌的生长，但真菌对土

壤 pH的适应范围较广，红壤中真菌与细菌比值一般

较高[11]。土壤 pH影响土壤基质的化学形态、组成和

有效性，酸性红壤中硝化作用明显受到抑制[31]。酸

性土壤中氨主要以铵离子(NH4
+)形式存在，由于氨氧

化细菌进行亚硝化作用所需要的底物NH3含量较低，

导致红壤中氨氧化作用相对较弱[32]。土壤酸度显著

影响了氨氧化细菌(AOB)和古菌(AOA)的丰度和群

落结构变化，对强酸性红壤的研究发现，氨氧化古菌

中的 1.1b古菌主导了土壤氨氧化过程[33–34]。 

2  人为因素对红壤生物演变的影响 

2.1  耕作 

长期采用的水耕方式影响了南方水稻土养分转

化和植物吸收过程，显著改变了土壤有机碳及土壤微

生物生物量碳的分布[35]。与红壤荒地相比，红壤性

水稻土中由于长期植稻和施用化肥，氨氧化细菌的多

样性增加[36]。与免耕相比，长期翻耕破坏了表层土

壤结构的稳定性，导致细菌和真菌数量下降、放线菌

略增[37]。长期在冬季种植绿肥，能提高红壤性水稻

土细菌、真菌和放线菌数量和活性[38]。 

2.2  施肥 

秸秆还田(土)能增加红壤性水稻土(红壤旱地)

表层微生物数量。在红壤旱坡地稻草异地还土显著

提高了土壤有机碳和微生物生物量碳[39]。在红壤地

区双季稻田中施用油菜秸秆和早、晚稻秸秆(厢沟腐

熟还田)，可以增加表层土壤细菌和真菌数量[40]。在

红壤性水稻土中长期施用化肥可以增加微生物多样

性[41]，化肥配合稻草还田显著增加了细菌和放线菌

数量和微生物活性，同时提高了微生物生物量碳和

氮[42]。 

红壤旱地中氨氧化古菌(AOA)数量均高于氨氧

化细菌(AOB)，长期施肥增加了AOA和AOB的数量，

其中化肥和有机肥配施的增幅最大[43]。在红壤性水

稻土中，长期施肥对 AOA群落结构的影响要大于对

AOB 的影响[44]。在红壤旱地中长期施用猪粪提高了

红壤不同粒径团聚体的有机碳含量和 pH，不仅增加

了氨氧化微生物的丰度和微生物生物总量，也增加

了线虫总数，但随团聚体粒径增大，微生物生物量

降低、AOA 和 AOB 丰度增加、线虫数量也增加，

而土壤呼吸熵下降，硝化活性增加，说明施肥影响

了线虫和微生物的交互作用和功能[45–46]。在酸性设

施地土壤中，施用生物炭可以提高土壤 pH，从而增

加 AOA、AOB和反硝化细菌(nirK)的丰度，提高土

壤的硝化潜势[47]。 

2.3  土地利用 

红壤在旱地和水田利用方式下，土壤有机碳库产

生显著差异[48]；稻田土壤微生物生物量和多样性均

高于林地和草地[49]。坡地红壤在不同利用方式下土

壤细菌多样性的变化顺序为：农田>茶园>自然恢复
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地，而细菌数量的变化顺序为：茶园>自然恢复地>

农田 [50]。土地利用方式的变化也影响了红壤氨氧

化微生物结构和活性，红壤灌木林开垦为旱地(种

植花生)30 年后，AOA 总量增加一倍，土壤硝化

活性提高了两倍 [51]。与休闲裸地相比，种植玉米

增加了土壤中大部分核心氮转化基因的丰度，显著

提高了核心氮转化基因网络的复杂程度[52]。同样，

不同利用方式也影响了红壤线虫的数量和种群结

构，线虫密度变化顺序为：草甸>旱地、桔园>杉木

林、油茶园，草甸土壤有机质和水分含量高促进了

线虫生长，而杉木和油茶分泌的芳香物可以抑制线

虫生长 [53]。  

3  红壤微生物结构和功能的研究展望 

在红壤微生物分布及其演化方面，20世纪 90年

代起开展的土壤资源调查主要以应用为目标，如筛选

具有溶磷固氮能力的菌种和菌根真菌[5456]，对红壤

微生物资源地理分布规律的系统研究仍需加强。近

期在科技基础性工作专项“我国南方丘陵山区综合

科学考察”和中国科学院战略性先导科技专项“土

壤微生物系统功能及其调控”中，开展了南方不同

利用方式下土壤微生物分布的调查。未来需要基于

样带研究和长期实验，在大空间和长时间尺度上开

展红壤生物分布格局及其演变规律的研究，进一步

揭示历史因素和现代因素在微生物演化中的相互作

用机制。在此基础上，筛选红壤中对环境变化和人

为干扰敏感的微生物监测指标体系，建立红壤微生

物资源的评价体系。 

在红壤微生物结构和功能方面，20世纪 80年代

以来开展的作物接种有益微生物(如根瘤菌、促生菌)

试验[57]，大多应用于经济作物，针对大田作物的研

究较少。这些菌剂接种在小尺度(盆栽、小区)上表

现出显著的增产效应，而在大田应用中增产效果不

稳定[58]，近期通过制备生物肥，实现了增强微生物

在根际的定殖和增产效果[59]。因此，在调控微生物

功能方面，需要在微观尺度(如根际、团聚体)上进一

步研究土壤根系微生物系统中不同界面的生物耦

合结构形成机制，揭示不同生物交互作用对氮磷养分

协同转化和代谢的影响机制。 

在红壤生态功能修复技术方面，针对红壤酸化和

肥力退还过程，需要研究传统和新型酸度改良剂(如

生物炭)对红壤生物群落演变及其肥力功能的影响，

提出适酸控酸的生物技术。生物炭含有碱性物质，主

要为碳酸盐和有机态的–COOH 和–OH[60]，同时具

有高芳香烃孔隙结构，可以吸附养分、水分和污染

物[61–62]，已应用于改良酸性土壤[63]和固碳减排[64–65]。

由于缺乏长期试验，目前时空对生物炭影响土壤微生

物群落结构和功能的机制仍不清楚[66–67]。修复有机

物污染土壤，可以通过突变、共代谢、诱导等方式合

成新的酶系适应土壤中有机污染物，利用生物降解修

复土壤[68]。同样，在重金属污染红壤修复中，可以

通过接种蚯蚓和根菌，促进黑麦草对镉的吸收[69]。

未来需要进一步开展农产品产地和污染场地的化学

生物综合修复技术研究。 
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Abstract: Red soil region is faced with the degradation of soil fertility and microbial function. The mechanisms of 

geographic distribution and evolution of soil microbe is the theoretic basis for improving soil fertility. The research progress was 

reviewed about the effects of environmental and human factors on changes in the microbial community composition in red soils, 

then the research focus and direction are discussed．The microbial communities in red soils are strongly influenced by the 

historical contingencies including geographic location and soil type as well as contemporary environmental disturbances 

including changes in climate conditions and farming practices, but their combined impact and relative importance remain poorly 

understood. The land use change and cultivation altere soil microbial community compositions, however more researches are 

needed to explore the temporal change mechanisms of soil microbial diversity and activity during long-term cultivation and 

fertilization based on chronosequential study. In the future, more attention should be paid to study soilrootmicrobe interactions 

and their impacts on synergetic metabolism and translocation of soil nutrients, then to build best management practices for 

restoring microbial functions of degraded red soils. 
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