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摘  要：探索黑土区土壤细菌群落的分异特征及其主要影响因子，对于理解黑土区微生物群落的生态学特征和可持续土地管理具有

重要意义。本研究采用生态学大尺度采样方法，以黑龙江省典型黑土区旱地土壤为研究对象，在全省范围内采集 36 个样点共 180

份土壤样本，通过高通量测序技术结合冗余分析、Mantel分析和多元线性回归分析，系统揭示了黑土区土壤细菌群落的分异特征及

其主要影响因子。结果表明，多种理化因子，如 pH、有效磷、全氮、全钾、全磷和速效氮均对细菌群落有影响，其中 pH是影响黑

土区细菌群落组成及多样性的主要因素。酸化土壤(pH<6.5)中变形菌门、疣微菌门、放线菌门及髌骨菌门显著高于非酸化土壤

(pH>6.5)，而非酸化土壤中酸杆菌门、拟杆菌门、绿弯菌门、单胞菌门、黏细菌门显著高于酸化土壤。进一步研究发现，土壤细菌

α多样性与 pH整体上显著正相关(P<0.05)，但是其中酸化土壤细菌 α多样性与 pH无显著相关性，而 pH升高到 6.5以上时，pH越

高越有利于维持土壤细菌群落多样性。 
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Differentiation and Influencing Factors of Bacterial Communities in Typical Dryland Soils in 

Black Soil Regions of Heilongjiang Province 
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Abstract: Exploring the differentiation characteristics of soil bacterial communities and their key influencin g factors in the 

black soil region is of significant importance for understanding the ecological characteristics of microbial communities and for 

sustainable land management. This study adopted the ecological large-scale sampling method, taking the black soil area of 

Heilongjiang Province as the research object, a total of 180 typical dryland soil samples were collected from 36 sampling sites 

throughout the province, and through high-throughput sequencing technology combined with redundancy analysis, Mantel  

analysis, and multiple linear regression analysis, the differentiation characteristics and main influencing factors of soil 

bacterial communities in the black soil area were systematically revealed.  The results showed that various chemical indicators, 

such as pH, available phosphorus, available nitrogen, total nitrogen, total potassium, and total phosphorus, had impacts on 

bacterial communities. Among them, pH was the main factor affecting the composition and diversity of bacterial communities 

in black soil regions. Proteobacteria, Verrucobacteria, Actinobacteria, and Patescibacteria in acidified soil (pH<6.5) were 

significantly higher than those in non-acidified soil (pH>6.5), while Acidobacteriota, Bacteroidota, Chloroflexi, 

Gemmatimonadota and Myxococcota in non acidified soil were significantly higher than those in acidified soil; alpha diversity 

of soil bacteria was significantly positively correlated with pH (P<0.05) for all samples, but the correlation was not significant 

for acidified soil samples (pH<6.5). When pH increased above 6.5, higher pH was more conducive to maintain ing soil bacterial 

community diversity. 
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土壤中的微生物含量极其丰富，土壤和地表深处

的微生物约占地球生物量的 18.18%，土壤中也拥有

地球上最多样化和最复杂的微生物群落。土壤微生物

作为地球元素循环的引擎，在养分分解、污染物消纳、

气候变化调节、地上–地下生态系统联系中发挥着重

要作用[1]。在土壤微生物中，细菌是最丰富且最具多

样性的生物群体之一，直接影响土壤肥力和土壤多功

能性，在土壤中发挥着关键作用[2]。因此，深入研究

土壤细菌群落变化规律和影响因素对可持续农业生

产具有重要的科学意义。 

土壤细菌群落的组成和分布受到土壤环境因素

的显著影响。已有研究表明，环境因子在全球尺度上

驱动了土壤微生物群落的空间分布模式[3]。不同土壤

类型的细菌群落分布特征也存在差异，如徐扬等 [4]

研究发现，湖南邵阳红壤的细菌丰富度和多样性相较

于河北滦县褐土更低。此外，土壤理化因子也会影响

微生物群落多样性及组成，尤其是土壤养分的生物可

利用性，不仅改变了微生物群落结构，还调节了其在

养分循环过程中的功能表达。许多研究表明，土壤

pH 是影响细菌多样性及群落组成的关键环境因子。

一方面，土壤微生物能够通过代谢活动主动调节土壤

pH；另一方面，土壤 pH作为土壤环境的关键因子，

显著影响着微生物群落的结构与组成[5]。其余理化因

子也会影响细菌群落，如杜昊楠等[6]研究发现，土壤

有机质、全磷、全钾显著影响西双版纳与海南地区细

菌群落分布；石广萍等[7]研究表明，土壤全磷是驱动

红壤细菌多样性和群落变异的关键因子。由此可见，

决定土壤细菌群落组成的影响因子很多，针对特定土

壤，揭示其主要影响因子才能更好地制定合理的农田

管理措施。 

我国东北黑土区是世界四大黑土区之一，作为我

国重要的粮食主产区和最大的商品粮供给基地，是我

国粮食安全的“压舱石”。然而，由于不合理耕作、

化肥农药过量施用、机械化农业及各种自然因素导致

黑土区土壤退化[8-9]。因此，土壤质量的维持与提升

成为黑土区农业可持续发展的重要议题，土壤微生物

作为土壤健康的重要指示因子和生态过程的核心驱

动者，在东北黑土区研究中备受关注。杨青松等[10]

发现，侵蚀–沉积显著影响东北黑土区坡耕地微生物

组成及多样性。Zhang等[11]基于黑龙江海伦的田间试

验发现，微生物群落的复杂性对玉米产量有较大贡

献。通过对黑土区不同施肥处理的土壤微生物分析发

现，长期施用化肥和有机肥通过提高碳氮循环相关功

能基因的丰度，促进了土壤碳氮循环效率[12]；而粪

肥则通过影响磷循环相关功能基因，调控土壤磷循环

过程[13]。 

与此同时，也有研究关注东北黑土区土壤微生物

的分布格局及其驱动机制，探讨不同环境因素如何影

响土壤微生物的空间分布及其与土壤性质的相互关

系。Liu等[14]发现在塑造中国东北黑土区细菌群落的

过程中，土壤有机碳含量和 pH等当代环境因子的作

用比地理距离等历史因素更为显著。然而，黑土区分

布范围较广，作物类型和肥力水平差异较大，现有的

研究样本数量较为有限，难以深入研究土壤理化因子

对土壤微生物群落结构的系统性影响。本研究以典型

黑土区旱地土壤为研究对象，利用生态学大尺度采样

的方法，旨在分析土壤细菌群落的分异特征及其主要

影响因子，以期为黑土区土壤细菌多样性保护与土壤

健康管理提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  土壤样品采集 

土壤样本采自黑龙江省 36 个县市(44.67°N ~ 

49.97°N，124.90°E ~ 132.56°E)。在每个县市内的东、

西、北、南和中部选取 5个样点，每个样点之间至少

相距 5 km，共采集 180个土壤样本，采样点分布如

图 1所示。从新鲜土壤样本中剔除肉眼可见的树根和 

 

(该图基于国家自然资源部标准地图服务网站下载的审图号为

GS(2017)1268 号的标准地图制作，底图无修改) 

图 1  研究区样点分布 

Fig. 1  Distribution of sampling sites 
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石块，然后过 2 mm筛。将均匀的土壤样本分成两部

分，一部分风干，用于分析理化性质；另一部分放入

4 ℃ 冰箱保存，用于测定土壤微生物指标。 

1.2  土壤理化性质测定 

参照《土壤农化分析》[15]测定土壤理化性质。

土壤 pH 使用 pH 计测定(水土质量比 2.5∶1)；土壤

有机质(SOM)采用重铬酸钾–硫酸容量法测定；全氮

(TN)和速效氮(AN)分别使用凯氏定氮法和碱水解法

测定；全磷 (TP)和有效磷 (AP)分别使用酸溶–钼锑

抗比色法和碳酸氢钠法测定；全钾 (TK)和速效钾

(AK)分别使用氢氟酸–高氯酸消煮法和乙酸铵提取

法测定。 

1.3  土壤 DNA提取及高通量测序 

使用 FastDNA SPIN Kit(MP Biomedicals，CA，

USA)提取土壤 DNA。利用广东美格基因科技有限公

司的测序平台进行高通量测序分析。采用引物

515f-R806 对细菌 16S rRNA 基因进行扩增。使用

QIIME2软件(v2023.7，https://qiime2.org/)分析原始序

列数据，并基于 Silva数据库(v138，https://www.arb- 

silva.de/)对细菌基因序列进行注释。 

1.4  数据处理 

采用 R 软件(v4.2.2)进行数据统计分析。使用 

“vegan” 包进行 Mantel检验、冗余分析(RDA)及基于

Bray-Curtis距离的主坐标分析(PCoA)；利用 “igraph” 

包构建基于 Spearman 相关性矩阵的细菌共现网络，

并通过 Gephi软件(v0.9.2，https://gephi.org/)对共现网

络进行可视化；通过 Kruskal-Wallis检验分析在门水

平上有显著差异的物种。 

2  结果与分析 

2.1  土壤理化因子及细菌群落组成分布特征 

土壤理化因子测定结果如图 2及表 1所示，均呈

现了很好的梯度范围，其中 pH为 4.93 ~ 8.25，涵盖

了从酸性到碱性各种酸碱度的土壤；SOM为 17.56 ~ 

71.97 g/kg，TN 为 0.94 ~ 3.66 g/kg，TP 为 0.36 ~ 

1.72 g/kg，TK为 20.06 ~ 35.67 g/kg；并且速效养分

指标 AN、AP 和 AK 也有较好的梯度分布。参照全

国第二次土壤普查养分含量分级标准评估养分含量

水平，大部分养分含量水平分布在一级、二级和三级，

养分含量较为丰富。 

 

图 2  土壤化学指标分布水平 

Fig. 2  Levels of distribution of soil chemical indicators  

表 1  土壤理化因子的描述统计 

Table 1  Descriptive statistics of soil chemical indicators  

指标 平均值 中位数 最小值 最大值 标准误差 标准差 峰度 偏度 

pH 6.007 5.790 4.930 8.250 0.057 18 0.760 8 0.448 2 1.065 

SOM (g/kg) 40.26 38.82 17.56 71.97 0.795 1 10.58 0.671 7 0.567 6 

TN (g/kg) 2.063 2.010 0.940 4 3.663 0.040 22 0.535 1 0.149 3 0.391 3 

TP (g/kg) 0.793 0 0.748 6 0.357 9 1.720 0.016 67 0.221 8 2.530 1.174 

TK (g/kg) 25.05 24.62 20.06 35.67 0.175 5 2.335 5.390 1.709 

AN (mg/kg) 220.3 199.6 16.91 880.6 7.947 105.7 17.47 3.549 

AP (mg/kg) 35.88 33.31 8.228 149.6 1.451 19.31 8.448 2.164 

AK (mg/kg) 224.7 214.8 89.82 477.3 5.773 76.80 0.038 90 0.606 4 
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所采集土壤样品共检测出细菌 61门、167纲、

422目、638科和 1 161属。图 3展示了在门水平和

属水平上所有样本中平均相对丰度前十位的细菌物

种。平均相对丰度较高的细菌门有变形菌门

(Proteobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteriota)、疣微菌

门(Verrucomicrobiota)、拟杆菌门(Bacteroidota)、绿

弯菌门(Chloroflexi)、放线菌门 (Actinobacteriota)、

芽 单 胞 菌 门 (Gemmatimonadota) 、 浮 霉 菌 门

(Planctomycetota)、黏细菌门(Myxococcota)、髌骨细

菌门(Patescibacteria)，其中变形菌门、酸杆菌门、

疣微菌门和拟杆菌门的相对丰度均大于 5%，且这 4

种菌群相对丰度总和为 73.13%。属水平上丰度较高的物

种有 Sphingomonas(8.39%)、Candidatus_ Udaeobacter 

(5.73%)、RB41(5.58%)。 

 

图 3  土壤细菌门(A)及属(B)水平群落组成 

Fig. 3  Community compositions at the phylum (A) and genus (B) levels of soil bacteria  

 

2.2  土壤环境因子与细菌群落的相关性 

基于土壤环境因子与细菌 α 多样性的 Spearman

相关性分析结果发现(图 4A)，土壤 pH与细菌群落的

Richness指数、Shannon指数、Simpson指数、Chao1

指数及 PD 指数均呈显著正相关关系(P<0.01)。而土

壤 TP 与细菌群落的 Simpson 指数，土壤 AN 与 PD

指数，土壤 AP与 Shannon指数、Simpson指数及 PD

指数均呈显著负相关关系(P<0.05)。Mantel分析结果

表明(图 4B)，土壤细菌群落组成与土壤 pH、TN 和

TK 显著正相关 (P<0.05)。土壤环境因子间的

Spearman相关性表明，pH与 TP、AP、TK显著负相

关，TN与 SOM、TP、AN、AK显著正相关(P<0.05)；

此外，TK 与 SOM、TN、TP、AN 显著负相关，与

AP显著正相关(P<0.05)。 

冗余分析(RDA)进一步展示了环境因子对土壤

细菌群落的影响(图 4C)。其中第一轴和第二轴对细

菌扩增子序列变体(Amplicon sequence variant，ASV)

水平总方差的解释量分别为 19.59% 和 1.99%。pH 

(R2 = 0.718)、TN(R2 = 0.087)、TK(R2 = 0.057)、AN(R2 = 

0.039)、AP(R2 = 0.279)、AK(R2 = 0.061)对土壤细菌

群落组成有显著影响(P<0.05)。通过多元线性回归分

析发现，pH、TP、AN、AP 能较好地预测细菌的

Richness指数，pH和 AN能较好地预测细菌的 PD指

数(表 2)。综合 Mantel和 RDA分析结果，pH是黑土

区土壤细菌群落变化的主要影响因子。 

2.3  土壤环境因子与细菌生态网络属性的相关性 

细菌共现网络由 251个节点和 1 110条边组成，

大部分微生物间为正相关关系，其中酸杆菌门

(37.45%)和变形菌门 (27.49%)为主要的微生物类群

(图 5A)。分析每个样本子网络拓扑属性与环境因子

的相关性发现(图 5B)，pH 及 TN 与网络的平均度、

图密度、聚类系数显著正相关，SOM 与聚类系数显

著正相关，TP与边数量显著正相关，TK与节点数量、

模块度显著正相关，AP 与节点数量、边数量、平均

路径长度、网络直径、介数中心性、模块性显著正相

关，AK 与聚类系数显著正相关。由此可见，pH 和

AP对细菌网络属性的影响更大。 

2.4  酸化及非酸化土壤的细菌群落组成 

以上研究表明，pH 是影响细菌群落组成和网络

关系最重要的因素。基于第二次土壤普查及相关研

究，将 pH<6.5 的土壤划分为酸性土壤，pH＞6.5 的

土壤划分为非酸性土壤[16]。本研究土壤样本中酸化

土壤占比为 77.40%，普通最小二乘法回归分析表明

非酸化土壤(pH>6.5)细菌 α多样性与 pH显著正相关 



1078 土      壤 第 57卷 

http://soils.issas.ac.cn 

 

(图中*、**、***分别表示相关性达 P<0.05、P<0.01、P<0.001显著水平，下同) 

图 4  土壤环境因子与土壤细菌群落的相关性(A, B)及 RDA 分析(C) 

Fig. 4  Correlation (A, B)and RDA(C) analysis between soil chemical indicators and soil bacterial communities 

表 2  多元线性回归分析土壤环境因子对细菌多样性的影响 

Table 2  Multiple linear regression analysis of effects of soil chemical indicators on bacterial diversity 

多样性指数 指标 pH SOM TN TP TK AN AP AK 

Richness指数 

(R2=0.16) 

回归系数 42.78 1.78 –7.40 121.08 3.98 –0.38 –1.12 0.09 

P值 <0.05 0.60 0.92 <0.05 0.37 <0.05 <0.05 0.48 

PD指数 

(R2=0.13) 

回归系数 2.65 0.17 –1.11 3.88 0.38 –0.03 –0.07 –0.00 

P值 <0.05 0.47 0.84 0.40 0.25 <0.05 0.08 0.94 

 

(P<0.05)，酸化土壤细菌 α 多样性与 pH 的正相关性

并不显著(图 6)。非酸化土壤细菌群落的 Richness指

数、Shannon指数及 PD指数均显著高于酸化土壤(图

7)。基于 Bray-Curtis距离的 PCoA排序图显示，酸化

及非酸化土壤细菌群落存在显著差异(图 8A)。分析

细菌群落优势门在酸化和非酸化土壤中的相对丰度 
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(共现网络中黄线为正相关，蓝线为负相关) 

图 5  土壤细菌共现网络(A)及网络属性与土壤环境因子的相关性(B) 

Fig. 5  Soil bacterial co-occurrence network (A) and correlation of network properties with soil chemical indicators (B) 

 

(实线表示有统计学显著性(P<0.05)，虚线表示无显著性(P>0.05)) 

图 6  酸化和非酸化土壤 pH 与土壤细菌丰富度指数(A)、香农指数(B)和系统发育多样性(C)之间的普通 

最小二乘法回归分析 

Fig. 6  Ordinary least squares (OLS) regressions between pH and soil bacterial richness index (A), Shannon index (B), and phylogenetic 

diversity (C) in acidified and non-acidified soils 

 

发现，酸化土壤中变形菌门、疣微菌门、放线菌门及

髌骨菌门显著高于非酸化土壤，而非酸化土壤中酸杆

菌门、拟杆菌门、绿弯菌门、芽单胞菌门、黏细菌门

显著高于酸化土壤(图 8B)。 

3  讨论 

3.1  土壤中微生物群落的主要环境驱动因子 

pH与细菌 α多样性及子网络部分拓扑属性显著

正相关，且 Mantel、RDA 及多元线性回归分析结果

均表明 pH是影响细菌群落的主要因子，这与之前的

研究一致。Zhou 等[17]发现土壤 pH 对细菌组成和多

样性的影响超过了空间和气候因素的影响。土壤 pH

作为关键环境因子，不仅影响细菌群落的多样性和组

成，同时调控着群落组装中随机性过程和确定性过程

的相对重要性。细菌的最适生长 pH范围狭窄可能是

影响细菌群落组成的主要因素。同时，土壤 pH还通

过影响养分有效性、有毒物质的溶解度以及微生物的

代谢活性等途径，改变微生物的生存环境和生理状 
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图 7  酸化和非酸化土壤细菌丰富度指数(A)、香农指数(B)和系统发育多样性(C)的组间差异 

Fig. 7  Inter group differences in bacterial richness index (A), Shannon index (B), and phylogenetic diversity (C) between acidified and 

non-acidified soils 

 

(图中小写字母不同表示差异达 P<0.05显著水平) 

图 8  酸化和非酸化土壤细菌群落组成差异(A)及优势门物种差异(B) 

Fig. 8  Differences in bacterial community composition (A) and differences in dominant phylum species  

(B) between acidified and non-acidified soils  
 

态，间接对细菌群落产生影响[18]。此外，土壤 pH还

通过调节微生物介导的碳积累与释放过程，进而影响

土壤–大气的碳交换[19]。 

RDA 及多元线性回归分析结果表明，土壤有效

磷也是影响细菌群落的重要因子，且有效磷与子网络

大部分拓扑属性正相关，说明有效磷对细菌群落有影

响。有效磷能够影响土壤中含有 phoD基因的细菌群

落的组成和功能，这些细菌群落被认为是有机磷矿化

过程的潜在参与者[20]。Mantel 分析发现全氮和全钾

对细菌群落有显著正向影响，且全氮和全钾与子网络

部分拓扑属性显著正相关，说明全氮和全钾对土壤细

菌群落有影响。在土壤可溶性钾含量普遍较低的背景

下，细菌在土壤钾利用过程中也发挥着重要作用，解

钾菌是一类能分解含钾矿物的细菌，解钾菌通过产生

有机酸、直接溶解岩石钾、螯合作用、离子交换以及

分泌胞外酶等多种途径，将矿物钾转化为可溶性钾，

提高了植物对钾的吸收利用率[21]。多元线性回归分

析显示，土壤速效氮对细菌 Richness指数和 PD指数

有显著负向影响，这种抑制作用可能源于过量氮肥施

用导致的土壤酸化，从而使细菌多样性降低。Zeng

等[22]发现氮肥不仅通过增加土壤铵态氮利用率直接

影响细菌多样性，还通过土壤酸化和植物群落变化间

接影响细菌群落组成。此外，氮富集引起的土壤有机

质数量和质量变化也与微生物群落变化密切相关。 
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3.2  酸化显著影响黑土区细菌群落 

因为 pH是影响细菌群落的主要因子，将土壤样

品划分为 pH<6.5的酸化土壤和 pH＞6.5的非酸化土

壤[16]。普通最小二乘法回归分析发现，随着 pH的提

高，非酸化土壤细菌的 α多样性也呈增加趋势，然而

酸化土壤中细菌的 α多样性与土壤 pH之间未观察到

显著的相关性，说明酸化土壤中的细菌群落多样性普

遍不高，并未展现出很好的变异梯度。Li 等[23]发现

随着土壤酸性程度的增加，土壤中细菌的丰度和多样

性显著下降。酸性条件会破坏土壤细菌类群的能量代

谢，这会阻碍对能量需求高或对酸性条件耐受性低的

细菌类群的生存。过去研究发现，土壤 pH与细菌多

样性间表现为单峰关系，土壤 pH为中性时细菌多样

性最高[24]。然而本研究中却得到了不一致的结果，

这可能与非酸化土壤中碱性土壤仅占 30% 且未达到

强碱性水平有关，因此未观察到细菌多样性随 pH升

高而降低的现象。Zhou 等[17]通过对全球 7 个生物群

落 942个样本的分析发现，虽然酸性和碱性生态位最

优的细菌属数量相当，但耐受高 pH的属显著多于耐

受低 pH的属，这可能是因为酸性条件比碱性条件对

细胞膜、酶和 DNA有更大的破坏性影响。值得注意

的是，本研究中非酸化土壤的细菌多样性显著高于酸

化土壤，因此改良黑土酸化问题也是提高土壤生物多

样性的重要措施。 

分析酸化和非酸化土壤细菌优势门物种差异，酸

化土壤中变形菌门、疣微菌门、放线菌门及髌骨菌门

显著富集。变形菌门的一些属与酸化土壤中的病害抑

制密切相关[25]。在放线菌门中，部分嗜酸性需氧铁

氧化细菌表现出在低 pH环境下的生长潜力。放线菌

门还包含一些具有孢子形成能力和革兰氏阳性特征

的类群，其中一些细菌能够在极端环境条件下生存，

这些特性可能使其在土壤严重酸化的生态系统中占

据优势地位[26]。疣微菌门和髌骨菌门包含大多数适

宜低 pH的菌属，因此更准确地反映了对低 pH环境

的偏好[17]。这些细菌在低土壤 pH环境下具有较强的

适应能力和生态优势，因此能够在酸化土壤中显著富

集。非酸化土壤中酸杆菌门、拟杆菌门、绿弯菌门、

芽单胞菌门、黏细菌门显著富集。土壤酸杆菌门、拟

杆菌门、绿弯菌门是介导土壤养分循环的关键类群。

酸杆菌门具有降解植物残体多聚物、参与铁循环及单

碳化合物代谢等功能[27]。拟杆菌门在土壤有机碳转

化过程中发挥重要作用，芽单胞菌门能降解各种复杂

的有机底物[28]。黏细菌门能产生包括淀粉酶、几丁

质酶、脂肪酶、木聚糖酶等多种水解酶，具有降解大

分子的应用潜力[29]。这些细菌在土壤养分循环及有

机物降解过程中具有重要作用。 

本研究采样结果表明，黑龙江省大约有 77.40% 

的旱地黑土存在酸化现象。赵学强等[30]利用第二次

全国土壤普查后至 2015 年前后的土壤 pH 数据绘制

中国土壤酸碱度图，发现我国酸性土壤主要集中分布

于南方红黄壤地区和东北地区。值得注意的是，其中

pH<6.5 的酸性土壤中，东北地区占比达 23.3%，相

较于酸性土壤的酸化过程，东北地区的中性土壤和弱

碱性土壤酸化速率更大。这一现象主要归因于该 pH

范围内碱基阳离子浸出是主要的缓冲机制，使得此类

土壤对酸化过程表现出更高的敏感性。因此，在关注

南方红黄壤区土壤酸化的同时，东北黑土区的酸化问

题同样不容忽视。东北黑土酸化的主要原因是氮肥的

不合理施用，具体表现为以下 3个机制：①施用氮肥

使作物地上部吸收土壤矿质养分，秸秆离田使土壤矿

质养分流失，这一过程间接导致土壤酸化；②“一炮

轰式”尿素基施的方式使作物生长初期出现阶段性氮

素过剩，促使大量尿素氮向硝态氮转化并释放出 H+，

加速土壤酸化；③尿素水解成铵态氮后，部分被土壤

胶体吸附，当植物吸收这些铵态氮时，会同步释放

H+ 以维持根系周围电荷平衡，最终引起根区土壤 pH

下降[31]。本研究发现 pH是影响黑龙江细菌群落的关

键环境因子，并且酸化及非酸化条件下细菌多样性及

物种组成存在显著差异。Zhou 等[17]发现适应酸性条

件的细菌在湿润气候中占主导地位，而适应碱性条件

的细菌则在干旱气候中占主导地位。东北黑土区气候

干旱，在碱性条件下细菌群落处于优势地位。Liu等
[14]发现东北黑土区细菌群落组成及多样性与土壤 pH

显著相关，进一步强调了土壤 pH在黑土细菌群落组

成中的关键作用。因此，有必要关注黑土区土壤 pH

对土壤微生物群落及可持续农业生产的影响。 

4  结论 

黑龙江典型黑土区旱地土壤细菌群落主要包含

变形菌门、酸杆菌门、疣微菌门、拟杆菌门等，多种

土壤理化因子对细菌群落组成均有显著影响，其中

pH 是影响黑土区细菌群落组成及多样性的主要因

子。酸化和非酸化土壤细菌群落存在显著差异，非酸

化土壤细菌 α多样性与 pH显著正相关，因此改良黑

土酸化有利于增加土壤细菌多样性。本研究揭示了

pH 在黑土区细菌群落结构中的关键作用，表明通过

调节土壤 pH，可以有效改善土壤微生物的多样性和

组成，从而促进土壤健康和生态系统的可持续发展。 
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