
土 壤 (Soils), 2024, 56(4): 689–696 

 

                          

①基金项目：甘肃省自然科学基金项目(23JRRA916)和甘肃省高等学校创新基金项目(2021A-039)资助。 

作者简介：康小虎(1977—)，男，甘肃庆阳人，博士，副教授，主要研究方向为环境微生物生态学。E-mail: xhkang@mail.lzjtu.cn 

http://soils.issas.ac.cn 

DOI: 10.13758/j.cnki.tr.2024.04.001 

康小虎, 刘鑫, 刘姗姗, 等. 不同时空尺度下土壤微生物群落分布及驱动因素研究进展. 土壤, 2024, 56(4): 689–696. 

不同时空尺度下土壤微生物群落分布及驱动因素研究进展
① 

康小虎，刘  鑫，刘姗姗，李玥萍，贾婷婷 

(兰州交通大学生物与制药工程学院，甘肃省极端环境微生物资源与工程重点实验室，兰州  730070) 

摘  要：不同时空尺度下土壤微生物多样性及群落结构的分布特征，是理解群落构建过程与驱动机制、预测全球气候变化背景下微

生物群落响应的理论基础。近二十年，随着高通量测序技术的广泛应用，土壤微生物群落时空分布研究取得了多项重要进展。本文

重点综述了土壤细菌和真菌多样性和群落结构在不同空间尺度 (微小尺度、局域尺度、区域和全球尺度) 和时间尺度 (短期、季节、

多年及数百年以上) 下的分布模式及关键驱动因素。目前研究表明，细菌、真菌群落的时空分布模式不同，主要受土壤空间异质性

的驱动，空间距离的影响作用大于时间，时间演变是空间分布的补充。未来研究中需重点关注区域和全球尺度下，不同微生物群落

及其更高分类水平上的群落分布格局，探究普适性分布模式及驱动机制，为厘清复杂的土壤微生物群落时空分布规律提供新的研究

思路。 
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Distribution Patterns and Drivers of Soil Microbial Communities at Different Spatiotemporal 
Scales: A Review 
KANG Xiaohu, LIU Xin, LIU Shanshan, LI Yueping, JIA Tingting 
(School of Biological and Pharmaceutical Engineering, Lanzhou Jiaotong University, Key Laboratory of Extreme Environmental 
Microbial Resources and Engineering of Gansu Province, Lanzhou  730070, China) 

Abstract: Reviewing of spatiotemporal distribution patterns of soil microbial community diversities and structures at different 

scales gives rise to understanding the mechanisms of community assembling and responding to global climate change. Many 

advances have been made in this field in the past two decades with widely-used high-throughput sequencing technology. An 

overview of the distribution patterns and drivers of soil bacteria and fungi communities at different spatial scales (micro, local, 

regional and continental scales) and temporal scales (short-term, seasonal, multi-years and more than hundreds of years) was 

provided in this paper. The recent studies indicated that spatiotemporal distribution patterns are different between bacteria and 

fungi, which are mainly driven by the spatial heterogeneity of soil, and space is more important than time in regulating soil 

microbial community, or time variables act as a supplement for space. Based on the existing progresses and problems, future 

perspectives in this field are pointed to explore the spatial distribution patterns at higher taxonomy levels at regional and 

continental scales for specific community, and reveal the universal distribution pattern and driving mechanism that attempts to 

simplify this question in a new way. 
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生物多样性对全球气候变化的响应已成为研究

热点，其时空演变规律和维持机制是生态学研究的核

心科学问题[1]。生物圈中土壤细菌、真菌种群数量最

大，占地球生物多样性的 1/4[2]。细菌、真菌群落直

接参与地球生物化学循环、凋落物分解、土传病害抑

制及植物促生，在维持生态系统生产力、稳定性与恢

复力等生态过程中发挥着重要作用[3-5]。探讨土壤细

菌、真菌多样性及群落结构在不同时空尺度下的分布

特征及驱动因素，是理解土壤微生物多样性形成与维

持机制、土壤发育形成的微生物机制及预测土壤生态

功能响应全球气候变化的理论基础[6-8]。 

2000年，Nature封面文章Ecology goes underground



690 土      壤 第 56 卷 

http://soils.issas.ac.cn 

引起了研究者对土壤生物多样性的广泛关注[9]。之后

20 年间众多研究者致力于不同生态系统土壤微生物群

落及生态功能研究，并重点关注了全球气候变化背景下

土壤微生物群落的时空分布模式及驱动因素[10-11]。特别

是细菌、真菌多样性和群落结构随纬度和海拔梯度表

现为规律性分布特征[12]，例如细菌和真核生物 α 多

样性随纬度的增加呈下降趋势，随经度和海拔的增

加呈线性增加，这样的分布格局是地理距离和环境

因素共同作用的结果，且地理距离比环境因素的影

响略大[13]；细菌和真菌群落 α、β 多样性分布的研究

结果同样发现空间距离的影响远大于季节变化，且季

节演变是土壤环境因素驱动的结果[14]。上述研究结

果表明土壤空间异质性对细菌和真菌群落分布格局

的影响更大，也就意味着不同时空尺度、不同生态系

统微生物群落分布格局及驱动因素互不相同。和宏观

生物相比，土壤微生物时空分布和驱动机制尚未形成 

普适性结论，因此，迫切需要从不同时空尺度的研究

结论中归纳总结、探索形成规律性认识。本文综述了

土壤细菌、真菌多样性与群落结构在不同时空尺度下

的分布特征及其驱动因素的最新进展，探讨了空间环

境因素与时间演变对微生物群落分布模式影响的相

对重要性、关键驱动因素及不同尺度下的群落构建理

论，为阐明土壤微生物群落时空分布规律提供新的研

究思路。 

1  不同空间尺度下土壤微生物群落的空间

分布及驱动因素 

土壤微生物多样性的空间分布有很强的尺度效

应，目前土壤微生物研究的空间尺度可分为微小尺度

(微米至厘米)、局域尺度(厘米至千米)、区域和全球

尺度(数千米至数千千米)等 3 种尺度[15-16]，不同尺度

下微生物群落空间分布模式及驱动因素如表 1 所示。 

表 1  不同空间尺度下土壤微生物群落空间分布及驱动因素 
Table 1  Distribution patterns and drivers of soil microbial communities at different spatial scales 

空间尺度 分布模式 驱动因素 研究对象 文献 

微小尺度 特定种群在微环境中富集 土壤空间异质性 根际、土壤孔隙等 [17-24]

局域尺度 不同种群沿环境梯度分布模式不同 土壤 pH、C/N 和植被类型 不同海拔、植被土壤 [25-35]

区域和全球

尺度 

细菌多样性在中纬度地区最高，真菌多样性

随着纬度升高而降低 

环境因子(气候、地形、土壤特性

等)发挥着更为重要的作用 

不同大陆、不同纬度

地区土壤 

[36-46]

 

1.1  微小尺度 

微小尺度上研究最多的是细菌、真菌群落在根际

的分布特征，根系分泌物及信号分子从土壤库中招募

特定种群定殖在根际，形成了特定的微生物种群，如

硝酸盐还原菌和反硝化菌、菌根真菌和根瘤菌、土壤

病原体的拮抗微生物等[17]。由于根系分泌物的富集

作用，根际土壤细菌、真菌生物量比非根际土壤中高

几倍至几十倍，但从非根际土壤到根际微生物群落 α

多样性反而较低，这与植物根系释放的酸性代谢物导致

土壤酸化密切相关[18]。其中假单胞菌(Pseudomonas)和

木霉菌(Trichoderma)富集于多种植物根际，这种分布

特征与土壤质地、营养成分、土壤生物活动、根际效

应等密切相关[19-20]，因此形成了土壤微环境的多样性

与空间异质性，且空间异质性与微生物多样性及生物

量间存在显著正相关[21-22]。另外，土壤颗粒及孔隙结

构中形成的水–土、气–土及水–气界面为微生物提供

了多样化生境，通过调控温度、氧气、基质、水分等

影响微生物群落的生长与扩散，因此，团聚体越多、

孔隙度越高，微生物生物量和多样性越高[23-24]。总之，

在微小尺度内，土壤质地和地上植被差异所导致的空

间异质性是微生物多样性和群落结构空间分布的关

键驱动因素。 

1.2  局域尺度 

土壤微生物多样性和群落结构随海拔梯度分布

是局域尺度上研究结论最多的，随着海拔升高，微生

物多样性呈降低趋势，与植物多样性海拔分布格局有

相似之处，其中细菌多样性总体呈现单峰或者下凹型

的海拔分布格局；真菌海拔分布模式因种群而不同，

其中菌根真菌多样性随海拔呈单峰下降分布，表现出

与植物相似的海拔分布[25]。例如，日本富士山微生

物多样性沿海拔梯度呈单峰变化趋势，在中等海拔

(1 500 m)处最高[26]；值得注意的是干旱地区贺兰山[27]、

热带地区武夷山[28]、亚马逊和安第斯山脉森林土壤[29]

微生物多样性分布模式相似，均随海拔升高而降低，

与地上植物多样性分布相似；高寒区青藏高原谢拉山

土壤细菌表现出更明显的海拔分布差异和多样性下

降趋势[30]，贡嘎山森林土壤细菌多样性同样随海拔

升高递减[31]；寒冷地区长白山的细菌多样性仅在苔

原土壤中随海拔升高呈下降趋势，其他类型土壤中并

没有表现出规律性变化，只是细菌群落结构沿海拔高

度有显著变化[32]，这可能与该地区土壤有机碳含量

较高有关。综上，不同地区土壤细菌、真菌多样性可
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能有不同的海拔分布模式，与地上植物的分布格局也

不完全一致。 

在局域尺度，由于微生物随机扩散、土壤质地差

异及植被斑块化分布，导致微生物群落分布模式及驱

动因素也互不相同，例如不同树种凋落物下形成了不

同微生物区系，土壤质地、温度和含水量以及植被类

型等随着海拔梯度上升均有明显差异[33-34]。目前研究

显示土壤 pH 和年降雨量对细菌和真菌多样性的影响

最为显著。最近，Song 等[35]对黄山不同海拔梯度森

林土壤研究显示活性有机碳是影响细菌群落结构的

主要因素，该结论与其他研究者不同，或许能为区域

尺度微生物分布格局及驱动因素研究提供新的借鉴。 

1.3  区域和全球尺度 

在区域和全球尺度，土壤微生物多样性地理分布

格局因种群而不同。2006 年，Martiny 等[36]提出生

物丰度和多样性并非随机分布，具有明显的空间分布

特征。例如，南半球土壤细菌多样性从赤道到南极多

样性减少，似乎与动植物多样性沿赤道距离分布模式

相似，有明显纬度地带分布特征 [ 3 7 - 3 8 ]。然而，

O'Malley[39]认为微生物群落的分布并无明显的地带

性和区域分布特征，呈全球性的随机分布。更多研究

结果显示北半球土壤细菌多样性并不符合随纬度升

高而降低的变化趋势，微生物丰度沿纬度分布格局尚

不明确，只是群落组成各不相同[40-42]。最近，Bahram 

等[43]和 van den Hoogen 等[44]先后在 Nature 上发表研

究结果，一致认为：土壤细菌多样性在中纬度地区最

高，真菌多样性则随着纬度升高而降低，表明在全球

表层土壤真菌和细菌多样性沿纬度梯度呈现不同的

分布格局，而且与地上动植物丰度在赤道热带地区最

高、向两极逐渐下降的时空分布规律并不完全一致。

因此，针对特定种群 (细菌、真菌、古菌、放线菌等) 

探讨微生物群落全球分布可能更易于形成共识。 

在区域和全球尺度，环境因子和区域差异是微生

物群落构建的主要驱动因素，其中区域气候、地形、

土壤类型等发挥着更为重要的作用。土壤真菌多样性

的全球分布主要受气候条件的驱动，最近，Delgado- 

Baquerizo 等 [45]研究证实全球气候变暖导致土壤真

菌中病原菌比例显著增加，而细菌、菌根真菌则受地

域气候、土壤类型和植被条件的共同影响[46]。此外，

地上–地下生物的互作也是微生物多样性大尺度空间

分布模式的重要影响因素，表明在区域和全球尺度

上，环境选择和生态位分化共同决定了土壤微生物多

样性与群落组成。 

综上，土壤细菌、真菌多样性及群落结构因

土壤特性、植被类型、气候条件的差异在一定空

间尺度表现出特定的分布格局，目前尚未形成普

适性理论；且影响土壤微生物群落空间分布的关

键因素不尽相同，即不同尺度下土壤微生物群落

构建机制也不相同。因此，在比较不同研究结果

时需要明确区分研究尺度与研究对象，讨论群落

构建机制时也应充分考虑空间尺度效应，这对形

成共识具有重要意义。  

2  不同时间尺度下土壤微生物群落演变特

征及驱动因素 

不同时间尺度下土壤微生物群落动态演变特征、

驱动因素及研究对象各不相同(表 2)。常见的时间研

究尺度可分 4 种[47]：①数小时至数天或数周的短期

尺度；②气候和生物因素变化引起的季节尺度；③原

生和次生植被演替及土壤形成初期长达几年至数十

年；④气候变化和土壤发育过程所需的数百年至数千

年的长期演变过程。 

表 2  不同时间尺度下土壤微生物群落演变及驱动因素 
Table 2  Evolution and drivers of soil microbial communities at different time scales 

时间尺度 演替模式 驱动因素 研究对象 文献 

短期 微生物群落快速繁殖，形成“热点区域”，

且持续较长时间 

营养物质的快速释放：降雨、施

肥、土壤解冻、根系分泌物 

模拟试验，现场采样 [48-53]

季节 温带夏冬季节演替；热带雨季旱季演替；极

地融雪季演替；赤道无明显季节演替 

特定气候条件下，地上植被类型

及其根系分泌物 

实地监测，田间试验 [54-59]

多年 微生物多样性、生物量的逐年增加以及群落

结构的改变 

土壤 pH、有机质含量和植被组成 不同发育阶段土壤， 

田间试验 

[60-73]

长期 微生物多样性降低，群落结构单一，特有生

态功能种群增加 

气候变化、植被演替、 

有机质含量 

试验模拟气候变化， 

深埋土壤，永久冻土 

[74-79]
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2.1  短期(数小时至数周)演变 

土壤环境条件改变之后，微生物群落可在短期内

快速响应，微生物代谢活动、生长强度及生长/休眠

比例均有明显改变。在特定时间段内，形成一个高活

性的“热点区域”，微生物呼吸、生长速率、矿化速

率、酶活性或 RNA/DNA 比率显著增加 (2 倍 ~ 20

倍) [48]。例如，在根系分泌物周围、碎屑层、有机质

丰富的土壤孔隙，这些适宜的微环境诱发了微生物群

落快速繁殖，形成“热点区域”[49]。模拟添加天然

多糖 (几丁质、纤维素) 后的第 7 ~ 15 天土壤微生物

活性最高，21 d 后微生物活性恢复到初始水平[50]。

但森林土壤中这种“热点区域”会长期存在，主要是

因为有机物的不断转化、输入。因此，短期内微生物

群落演变的主要驱动力是营养物质的快速释放，如干

旱之后的降雨[51-52]、土壤解冻[53]、凋落物输入和转化

之后，引发微生物活性迅速恢复，多样性快速增加，

特定种群富集，群落结构改变。 

2.2  季节(数月)演变 

微生物群落季节演变表现出种属特异性，细菌群

落结构和多样性的季节性差异显著，而真菌季节性变

化较小，但在不同植被类型和土地利用方式间差异显

著。不同季节微生物多样性和生物量变化幅度约为

0.3 倍 ~ 20 倍，温带地区春夏季 (3—9 月) 较秋冬季 

(10—2 月) 具有较高的多样性和生物量，表现出典型的

温带夏冬季节演变及热带地区雨季旱季演变特征[54]；

但北极和高海拔地区微生物生物量在冬季末达到最

大值，在融雪季节显著下降[55]；赤道地区森林土壤

微生物群落则无明显季节演替，主要原因可能与该地

区土壤温度、湿度和群落活性几乎全年恒定相关[56]。

群落活性的季节变化则因种群而不同，部分细菌、菌

丝真菌和酵母菌在冬季活性更高，耐旱的放线菌种群

在旱季生长更快[57]。 

土壤温度、含水量和有机质是驱动土壤微生物群

落季节变化的重要因素[58]。在干湿季明显的热带和

亚热带地区，温度主要影响微生物群落的生理活性，

土壤含水量才是驱动土壤微生物季节变化的关键因

素[59]。这两者不仅直接改变微生物多样性，还可通

过调节植物活性间接改变微生物多样性。另外，植物

根系分泌的可溶性有机物含量通常在春夏季植物生

长旺盛期间达到最大值，这和微生物丰度和活性在春

夏季最高的结果高度一致，表明在特定的气候条件

下，地上植被类型及其根系分泌物是微生物季节演替

的重要驱动因素。因此，土壤微生物群落的季节演变

是其响应土壤生境变化的结果，是由土壤环境因素所

驱动的。 

2.3  多年(数年至数十年)演变 

土壤发育、退化与恢复、植被演变等生态过程伴

随着数年至数十年之久的微生物群落的演变。研究人

员常选择冰川消退地区[60]、裸露岩石[61]、石质和砂

质基质[62]以及海洋湖泊沉积物[63-64]等具有时间序列

的土壤为研究对象，探究从最初裸露基质至发育不同

阶段微生物群落演替特征。结果表明，光合藻类、固

氮细菌(蓝藻)及产酸真菌是岩石表面定殖的关键种

群，发育初期群落多样性和生物量通常很低，主要受

植被稀少、土壤有机质和氮磷元素缺乏的限制[65]；

此后，生物量及 α 多样性逐年增加[66]，β 多样性在

土壤形成初期较高，随着土壤逐渐发育，β 多样性可

能会降低[67-68]。此外，数十年尺度上的微生物群落演

变可反映人为扰动对土壤生态过程的影响，例如森林

砍伐后，微生物生物量减少，细菌群落结构显著变化、

α 多样性增加，而真菌多样性降低[69]；森林或草原

植被自然恢复 30 年或更长时间后，微生物多样性和

群落结构与天然森林或草原土壤相似[70]；喜马拉雅

西北部冰川退缩地微生物群落丰度和多样性递减，主

要受土壤温度和 pH 的影响[71]。综上，土壤发育、退

化与恢复及植被演变过程中细菌和真菌多样性有不

同的演替特征，群落结构也有显著变化。多年演变过

程中，微生物生物量、土壤有机质的积累与植被丰度

显著正相关[72]。多数研究表明土壤 pH、植被类型和

有机质含量是调控土壤微生物群落多年演变的主要

因素[73]。 

2.4  长期(数百年及以上)演变 

长期演替后微生物多样性降低，群落结构趋于单

一，特有功能种群增加。深层土壤是研究微生物群落

长期演变的主要对象，包括自然沉积物、古建筑土壤、

永久冻土等。埋深超过 100 m 的土壤微生物 DNA 仍

保存完整，群落垂直分布信息也得到了较好保存：自

上而下细菌 α 多样性下降，群落结构差异明显，糖酵

解细菌明显减少，寡营养和厌氧细菌增多，特别是疣

微菌门 (Verrucomicrobia) 相对丰度显著降低[74]；真

菌菌丝体变短、生物量降低，70% 以小孢子形式存

在[75]；长期演替过程中，细菌数量减少至表层土壤

的 1/3 ~ 1/8[76]。例如，青藏高原冻土岩芯中细菌群落

α 多样性随深度增加而降低，群落结构显著改变，其

中氨氧化古菌是碳氮循环的优势种群[77]。 

微生物群落长期演变主要与土壤有机质含量及

土壤环境条件密切相关。通常，深埋土壤氧含量低，

CO2 含量高，温度和湿度基本恒定，新鲜有机质输入
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几乎为零。深埋土壤有机质含量逐渐下降，微生物生

物量和多样性也相应降低。不同生态系统的研究也

得出了相近结论：半干旱区深层土壤水分缺失和有

机质降低导致细菌多样性降低，群落结构变化及功

能损失 [78]；大兴安岭多年冻土区的研究显示土壤有

机碳降低是导致微生物多样性降低和群落结构改变

的主要因素[79]。 

3  土壤微生物群落时空分布的理论基础 

微生物群落构建机制是解释不同尺度下微生物

时空分布的核心科学问题，是土壤微生态学研究的重

要挑战。目前，微生物群落构建的基础理论包括生态

位理论和中性理论，前者认为确定性过程是决定性因

素，后者则强调随机过程 (成种、灭绝、定殖和扩散

限制) 对群落建成的作用。最新研究表明，确定性过

程和随机性过程在群落构建过程中是共同起作用的，

但相对贡献大小不同，更多的研究倾向于将两种理论

整合以解释群落构建过程[80-82]。褚海燕研究团队比较

了自然生态系统 (青藏高原) 与农田生态系统 (华北

平原) 土壤细菌的群落构建过程，结果显示，农田生

态系统在空间距离大于 900 km 时以确定性过程为

主，空间距离在 150 ~ 900 km 范围内以随机性过程为

主；自然生态系统在 130 ~ 1 200 km 范围内以确定性

过程为主[83-84]。表明不同生态系统土壤微生物群落构

建机制不同，且有尺度效应，因此，应用生态位理论

和中性理论解释微生物群落构建过程需要考虑尺度

效应。显然，扩散过程在小尺度范围更容易发生，因

此可认为小尺度范围内中性理论的贡献大于生态位

理论，随机过程起主导作用；而大尺度下生态位理论

的贡献大于中性理论，确定性过程起主导作用。在时

间尺度上，演替早期主要受随机过程的影响；随着演

替的进行，确定性过程重要性逐渐增加[85]。可见，

不同研究尺度、植物种类和生境等都会影响确定性过

程和随机过程对群落构建的影响。 

另外，宏观生态学中的种–面积关系、距离–衰减

关系以及广域种–稀有种的分化等时空演替规律在土

壤微生物生态中都存在[86-87]。随着空间尺度增大，群

落构建过程由匀质性扩散向异质性选择转变，构建机

制的转变可以很好地解释土壤微生物的距离–衰减分

布模式[88]。最新研究结果也表明古菌和真菌的多样

性与地上生物分布表现出一致的分布趋势，特别是真

菌的全球分布格局与植物群落分布密切相关，这和真

菌与植物之间的共生关系一致[89]，古菌和真菌群落

分布格局的调控机制可能与地上植物类似[90]。尽管如

此，不同种群也因研究尺度、土壤类型、气候因子和植

被的不同而存在较大差异，目前对于土壤微生物群落分

布格局及群落构建机制还未能形成统一认识[91]。 

4  结论与展望 

土壤微生物多样性与群落结构的时空分布模

式受生物因素和非生物因素的共同影响，表现出时

空差异性，并非“everything is everywhere”[92]。

目前，关于生物时空分布格局的相关理论基本都是

基于地上植物的研究结果，土壤微生物时空分布研

究起步较晚，至今尚未形成一致的理论体系。挑战

一方面来自土壤随机扩散、空间异质性和植被斑块

分布，导致空间分布的不连续性和不均匀性；另一

方面由于长期演替无法模拟和重复，更多研究只关

注了短期、季节或数年演替特征。目前常以空间代

替时间，选择深层土壤、永久冻土、冰川消退土壤

及海底沉积物为研究对象以揭示不同时间尺度下

土壤微生物群落的演变规律[93]。群落分布模式、驱

动因素和群落构建机制也因研究尺度、生物群落、

考量指标不同而有差异，因此，得出结论时需要明

确区分研究尺度、研究对象及考量指标，这对形成

普适性理论具有重要意义。 

空间和时间因素均能影响微生物群落分布模式，

但两者相对重要性不同。例如季节性变化主要是由快

速变化的土壤环境变化引起的，说明时间因素影响的

本质是空间环境变化的结果，反映出地理空间比时间

的相对重要性更高。同时，地理距离越远，空间异质

性越高，因此，地理距离比环境因素的影响更大。因

此在讨论微生物分布驱动因素时，须选择同一尺度范

围的空间和时间因素。最新研究结果显示，区域及全

球尺度下，年降雨量、气候因子、土壤有机碳含量、

pH 是驱动土壤细菌、真菌群落生态位分化、多样性

和群落结构区域分布模式的关键环境因子[94-96]。结合

前述微小尺度、局域尺度研究结果，发现土壤有机碳

是影响群落空间分布的共同驱动因素，可以作为预测

土壤微生物群落分布模式的主要环境因子[97]。 

基于现有研究进展及存在的问题，未来研究中：

①重点关注区域和全球尺度下土壤微生物群落分布

模式，探究不同时空尺度下土壤微生物群落分布模式

的决定性因素；②在更高分类水平上探讨不同微生物

种群的时空分布模式；③微生物多样性及群落结构是

空间异质性对相似群落选择的结果，因此，对群落功

能基因的实时定量能更真实反映微生物群落演变与

功能的相互关系。 
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