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：土壤有机碳（SOC）的转化与稳定是全球碳循环的核心环节，对气候变化具有深远影响，并直接关系到土壤培肥与地力提升。当前研究主要聚焦于微生物碳泵（Microbial carbon pump, MCP）的作用，强调微生物代谢及其残体对稳定碳库的贡献。然而，生物网络互作如何调控微生物残体生成并影响SOC形成与培肥效应，仍需深入解析。本文聚焦旱地红壤生态系统，从生物网络视角系统阐述了植物—微生物—土壤动物互作通过MCP协同驱动SOC累积的机制。基于此，提出了优化碳源输入及定向构建生物网络协同固碳培肥的管理策略，并展望了该视角下需深入探究的科学问题。
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Advances in the Role of Biotic Networks in Carbon Accrual and Fertility Improvement in Dryland Ultisols
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Abstract： The transformation and stabilization of soil organic carbon (SOC) represent a central process in the global carbon cycle, exerting profound implications for climate change and directly influencing soil fertility and land productivity enhancement. Current research primarily focuses on the microbial carbon pump (MCP), emphasizing the role of microbial metabolism and necromass in forming stable carbon pools. However, the mechanisms through which biotic network interactions regulate microbial necromass production and influence SOC formation and fertility enhancement remain insufficiently understood. This review focuses on dryland red soil ecosystems and systematically elucidates how interactions among plants, microorganisms, and soil fauna drive SOC accumulation through the coordinated action of the MCP. Building on this understanding, we propose management strategies to enhance SOC sequestration and soil fertility, including optimizing carbon inputs and selectively constructing biotic networks. Finally, we identify key scientific questions that require further investigation under this integrative framework.
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[bookmark: _Hlk212732865]土壤是全球最大的碳库之一，约储存3000 Pg的碳，平均碳龄约3100年，展现出显著的长期碳汇潜力[1]。在“双碳”战略背景下，如何提升土壤碳汇功能，以实现农业可持续发展与气候变化缓解的双重目标，已成为当前生态与土壤科学领域的前沿问题。土壤有机碳（Soil organic carbon, SOC）的积累不仅关系到碳汇潜力，还直接影响土壤培肥能力与生产力水平，是耦合生态与农业效益的核心纽带。红壤作为我国亚热带地区广泛分布的典型土壤类型，面积约占全国国土总面积的23%[2]，其矿物—有机质相互作用能力较强，具备显著的固碳优势。然而，由于长期受高温多雨和强烈风化的影响，红壤普遍存在酸性强、有机质含量低等问题，导致地力下降、养分供应能力不足，制约了土壤培肥效能的提升，也限制了该区域SOC库的积累与稳定。当前红壤固碳培肥技术多聚焦于物理化学调控（如深耕深松、有机物料还田）[3]，但对“生物网络”作用机制的认知仍较为有限，导致碳转化效率难以显著提升，制约了碳汇功能和培肥效应的实质性突破。
“生物网络”是指土壤系统中植物根系、微生物组（如细菌、真菌和原生生物等）与土壤动物（如线虫、螨虫和蚯蚓等）之间，通过复杂交互作用（如共生、捕食、竞争和促进等）构建的多层级互作网络[4]。这一视角突破了以往单一过程研究的局限，将土壤系统视为一个动态的生态网络，碳的输入、转化与稳定在该网络中受到各生物类群之间复杂作用的协同调控。在此框架下，碳的转化不再被简化为线性过程，而是受到生物网络内部复杂级联效应的协同调控。实证研究表明，土壤生物网络不仅影响有机质的分解与转化效率，还通过驱动碳向微生物残体积累、矿物结合及团聚体保护等多种稳定化路径分流，从而决定SOC的长期稳定性与固碳效能[5–8]。SOC的稳定积累不仅优化土壤结构，提升团聚体构建能力，还增强土壤养分保持和缓释特性，从而实现固碳与培肥的协同增效。然而，当前关于旱地红壤中生物网络结构特征及其对SOC动态的调控机制仍缺乏系统性认识，尤其是不同类群生物之间的交互作用如何协同调控碳流动路径与稳定过程机制尚待深入研究。因此，深入解析旱地红壤典型生物网络的组成结构及其与SOC固存过程的耦合机制，不仅有助于揭示SOC高效转化与稳定的关键生物驱动因子，更能为旱地红壤生态系统实现“固碳培肥”双重目标的调控策略奠定坚实的科学基础。
储碳理论概述
土壤生物碳泵（Biological carbon pump, BCP）概念框架
传统上，土壤SOC的形成和稳定研究主要集中于植物源碳对土壤碳库积累的贡献。植物凋落物的逐步分解被视为SOC储存的主要过程，通常认为植物碳在腐殖化后，最终转化为CO2的残留物[9]。然而，许多关于SOC形成的经典概念正被重新评估，并逐渐被新的理论所取代。Liang等（2017）[10]从土壤微生物的合成代谢过程出发，提出以“微生物碳泵”（Microbial carbon pump, MCP）为核心的新型SOC形成和稳定机制，即“土壤MCP”。该理论框架阐释了微生物通过两种代谢途径调控土壤碳循环过程：一是体外修饰机制（ex vivo modification），即通过分泌胞外酶降解和转化植物残体碳；二是体内周转机制（in vivo turnover），即微生物通过生长—繁殖—死亡的同化过程形成微生残体碳，促进SOC的累积与稳定。然而，土壤生物网络中的多营养级互作可以通过改变碳利用效率（Carbon use efficiency, CUE）和胞外酶分泌水平分别调控体内和体外过程，进而对SOC积累产生正或负向效应。基于此，Wang等（2025）[5]在现有MCP框架基础上引入营养级互作理论，构建“生物碳泵”（BCP）新概念。BCP作为对MCP的扩展，强调土壤生物网络中多营养级生物（如微生物、原生生物、线虫及小型土壤动物等）通过捕食直接或间接调控微生物生物量生产与残体积累，从而驱动SOC形成与稳定。最新研究表明，食微线虫和捕食性原生生物通过捕食细菌或真菌，加速微生物周转，促进微生物残体积累，加强SOC更新能力[11,12]。这些多营养级相互作用通过调节微生物的“生长—死亡”动态平衡，最终影响SOC的矿物结合效率与长期封存能力。重要的是，微生物残体不仅是SOC碳库的重要组成部分，还富含氮、磷、钾等关键营养元素，其积累有助于形成缓释型有机养分库，增强土壤养分保持和供应能力，从而促进土壤肥力提升。BCP的提出不仅为揭示SOC形成过程中的生物调控机制提供了系统性视角，也为生态网络功能与“固碳培肥”协同增效策略的优化奠定了理论基础。
尽管MCP和BCP理论框架在揭示SOC形成与稳定的微生物驱动机制方面已取得重要进展，但仍在红壤等特定土壤类型中的应用仍然存在一定局限。红壤的低养分含量、强酸性环境以及高活性铁铝氧化物等特性，可能显著改变土壤生物网络的组成与功能，进而影响BCP核心过程的运行效率。例如，在酸性胁迫下，微生物群落结构往往向耐酸类群倾斜[13]，其碳利用效率和残体产量可能发生改变；同时，土壤动物的捕食活动在强酸性条件下也可能受到影响[14]，从而干扰微生物的体外修饰与体内周转过程。更为根本的是，MCP理论框架主要聚焦于微生物的代谢活动，忽略了微生物群落中种间互作（如竞争和促进等）对碳转化的潜在影响；而BCP虽在此基础上引入了多营养级之间的捕食关系，却仍未系统整合植物—微生物—土壤动物之间的互作机制。因此，亟需从“生物网络互作”的视角出发，深化对植物—微生物—土壤动物间互作关系及其对土壤碳汇功能与培肥效应的认识。
生物网络对土壤有机碳累积的调控机制
生物网络对SOC累积的调控本质上是网络内多元互作协同驱动的结果。主要包括以下三方面内容：（1）植物—微生物互作，尤其是植物与菌根真菌之间构建的共生网络，因其在碳输入路径中的特殊作用，成为当前研究关注的重点对象；（2）微生物群落内部的种间互作，包括种间竞争和代谢互补在碳转化中的作用；（3）跨营养级互作，主要指捕食对碳稳定过程的间接驱动（图1）。
植物—菌根共生在有机碳累积中的作用
植物将30—65%的光合产物分配至地下，维持根系生命活动与根际功能[15,16]。菌根真菌作为植物根系和土壤之间的关键生物媒介，在SOC形成过程中作用独特却被长期低估。菌丝网络作为“生物导管”，将植物光合碳高效输运至土壤孔隙及矿物表面。同时，菌根真菌通过分泌代谢产物和产生菌丝残体，促进了微生物残体库的累积。上述碳源在土壤矿物的物理/化学保护机制下，微生物降解风险降低，从而促进SOC的形成与长期稳定，为提升红壤的培肥潜力提供物质基础[17]。总体而言，植物光合碳经菌根真菌进入SOC库的路径可归纳为三大通路：（1）活菌根生物量（2）菌丝分泌物的输入（3）菌丝死亡后的残体转化。
为量化菌根真菌对土壤碳储量的贡献，需综合评估其生长速率、周转周期和现存生物量。在实验室条件下，丛枝菌根真菌（Arbuscular mycorrhizal fungi, AMF）菌丝的日生长速率约在3mm及以上[18]；外生菌根菌丝的日生长速率可达8 mm[19]；据估算，外生菌根真菌（Ectomycorrhizal fungi, EMF）年碳生产量为2–200 g C m⁻² yr⁻¹[20]。此外，不同类型的菌根真菌的菌丝寿命存在显著差异。例如，EMF外生菌丝的周转周期平均在11个月，而AMF的菌丝周转迅速（平均5-6天）[19]，这种较短的周转周期导致大量菌丝残体（如细胞壁等）在远离微生物活动活跃的根际区域中积累，所形成的SOC更难被分解，从而具备更高的稳定性。从生物量角度来看，菌根菌丝的生物量在微生物群落中占比较高。在森林生态系统中，菌根菌丝的生物量可达微生物总生物量的三分之一，甚至占全部活体菌丝生物量的一半以上[19,21]。这些数据充分表明，植物—菌根真菌共生网络在SOC转化及稳定过程中发挥着核心作用，是构建红壤碳汇功能的重要生物基础。值得注意的是，菌根菌丝有助于形成更密集、分布更广的地下共生网络，可促进植物对养分（如氮、磷等）的吸收与传输，提高植物养分利用效率，提高土壤养分有效性，有助于实现土壤固碳培肥与作物增产增效的协同。
[bookmark: OLE_LINK2]菌根真菌可以向土壤中分泌大量代谢产物从而促进SOC的形成。菌根真菌分泌物包括葡萄糖等糖类、氨基酸、有机酸、脂肪酸、酚类化合物、甾醇、维生素和酶类等易分解且富含能量的低分子量有机化合物[22,23]，能够为土壤微生物群落提供高质量碳源，驱动MCP固碳过程，也为土壤微生物代谢提供有机氮、磷等养分，进而提升土壤肥力水平。研究表明，菌丝分泌物的碳输入可占植物光合碳分配的4~6%[17]，并可直接激活MCP相关过程。作为高质量底物，菌丝分泌物可增强微生物代谢活性，加速微生物生物量的形成，这一过程不仅为稳定SOC库的构建提供重要前体，同时通过强化微生物介导的有机质转化过程，提升土壤养分转化效率，从而促进土壤培肥。此外，部分分泌物可以扩散至微生物难以到达的微环境位点，或直接吸附于土壤矿物表面[24]。在脱硅富铁铝化作用强烈的红壤地区，铁铝氧化物与SOC的结合是决定碳稳定的重要机制[25]。菌丝分泌物中富含的极性化合物，如球囊霉素相关土壤蛋白（Glomalin—related soil protein, GRSP）等胞外聚合物，可通过配体交换或静电力与铁铝氧化物结合，形成稳定的有机—无机复合体，使碳的滞留时间延长2—3倍，增强SOC的矿物保护效应。此外，GRSP类物质可有效增强土壤胶结能力，优化团聚体结构，提高土壤孔隙度，进而改善土壤水肥保持能力，是提升土壤培肥效应的重要有机因子。同时，菌根菌丝及其分泌物通过物理缠绕和吸附等胶结作用促进土壤颗粒形成土壤团聚体，使聚集于团聚体内部的SOC受到物理保护，降低其被微生物分解的风险，从而进一步提升其对稳定碳库的贡献。团聚体不仅是保肥的重要场所，也有是微生物转化养分的“热区”，可以为作物生产提供持续养分供给。
菌根真菌死亡后形成的残体是植物碳转化为SOC的高效途径。从分子结构上看，菌根真菌细胞壁主要以几丁质与β—葡聚糖为主[26]。与细菌细胞壁中易降解的肽聚糖相比，真菌细胞壁中的几丁质具有更高的化学稳定性和抗分解能力。几丁质分子中β-1,4-糖苷键的存在使其更难以被微生物降解[27]。这种结构特性不仅延缓了菌丝残体的分解速率，还增强了与土壤矿物（特别是铁铝氧化物）表面的结合能力。研究表明，几丁质分子中丰富的羟基官能团可通过配体交换与铁铝氧化物表面的基团进行吸附，形成稳定的有机—无机复合体[28]。除几丁质外，真菌残体还富含脂质、蛋白质、黑色素等组分[17]。其中，黑色素是一种高分子、结构复杂且难降解的芳香族聚合物。研究发现芳香族化合物不易受矿物表面吸附位点的限制，可通过π—π作用优先吸附于铁氧化物表面[28]，从而显著提高在土壤中的稳定性。与之相比，黑色素化菌丝对铁氧化物的吸附能力显著高于非黑色素化菌丝[29]，这一特性有助于真菌残体更高效地与红壤中丰富的铁铝氧化物结合，提升残体碳的长期封存潜力。总体而言，菌根真菌死亡后形成的残体可通过MCP路径向SOC库转化，成为驱动红壤碳汇形成与稳定的关键生物因子。这一碳稳定路径与养分积累过程相互促进，为红壤固碳培肥协同增效机制的构建提供了理论支撑与实践基础。
微生物群落内部的竞争与促进作用
[bookmark: OLE_LINK12]微生物群落在争夺有限资源的过程中形成种间竞争与代谢互助机制，这些复杂的微生物互作影响了SOC的归趋与累积，还通过调控养分循环直接参与土壤培肥过程。强烈的资源竞争限制r—策略型（快速生长型）微生物的扩张，同时促进k—策略型（高CUE、低增殖率）微生物的富集[30]。这些优势物种倾向于将更多碳投入细胞结构合成而非呼吸损耗，合成的微生物残体作为稳定SOC的前体物质，显著提升土壤的保肥供肥能力。Gadgil等（1971）提出的“Gadgil效应”进一步揭示了微生物竞争对SOC稳定性的影响。该假说认为，腐生真菌与菌根真菌对土壤有限养分的竞争可抑制腐生分解过程，进而减缓碳的矿化速率，有助于SOC的积累与固存[31]。这种竞争驱动的碳保留机制同时促进氮磷等养分的耦合固定，形成碳氮磷养分协同提升的培肥效应。该机制在养分受限、菌根真菌占优势的红壤环境中具有更强的适用性，提示菌群间的负向互作可通过限制分解过程间接促进碳稳定和肥力提升[32]。此外，在激烈的资源竞争压力下，微生物群落不仅会改变种群结构与生存策略，还可能促进胞外酶分泌及其活性以提升底物获取能力[33]。胞外酶活性的增强直接调控有机质的分解速率，进而影响SOC的短期释放与长期积累，构成微生物竞争调控碳稳定的另一关键机制[33,34]。
另一方面，在红壤系统中微生物之间的协同作用（如代谢互补）也是影响SOC稳定性与土壤培肥的关键机制。交叉喂养在土壤中广泛存在，一个微生物群体分泌的代谢产物可作为另一个群体的优先底物，增强其在营养限制或环境胁迫下的生存适应性[35]。这种互作是细菌与真菌共存和协同代谢的主要驱动机制[33]。例如，真菌通过分泌胞外酶降解大分子有机物，为细菌提供可利用的小分子碳源；而细菌在代谢过程中产生的副产物（如有机酸、胞外多糖等）又可能反哺真菌生长，进而促进微生物残体形成，实现碳汇与肥力的同步提升。此类代谢互补过程可产生更多高反应性的有机中间体，为其与铁/铝矿物的稳定结合提供前体，从而促进SOC的矿物保护效应。研究表明，固氮细菌与腐生真菌之间存在互惠关系，固氮细菌提供氮源，真菌则提供碳源及其他营养物质，两者协同促进稳定共生[30]。更重要的是，真菌可通过优化微域水分条件来扩展细菌的生存空间，增强其运动性和扩散能力，使细菌更有效地占据新生态位[35]。这种基于空间结构的互惠机制，有助于维持细菌多样性和功能稳定性。此外，细菌与真菌等多类群间的协同作用有助于合成多糖、脂类、蛋白质等关键代谢产物。这些产物不仅构成微生物残体碳的主要来源，也易与矿物表面或团聚体结合，形成稳定土壤碳库。值得注意的是，竞争与协同作用在微生物群落中往往同时存在，其动态平衡关系共同调控着碳的矿化与稳定过程。适度的竞争压力有助于筛选高效利用碳资源的优势菌群，而良性的互利互作则可增强微生物网络的协同代谢能力和抗干扰能力，从而稳定驱动土壤有机碳库的形成，保障肥力供给的持续性。因此，在旱地红壤系统中，识别并优化微生物网络中的关键互作关系，构建以“高CUE种群+代谢协同网络”为特征的微生物群落结构，是实现固碳与培肥双目标的关键路径之一。
土壤动物介导的微生物群落调控机制
[bookmark: _Hlk212748306]土壤动物群落生物多样性高，是红壤生态系统食物网构建的关键组分。典型土壤动物类群包括原生生物、线虫、跳虫、螨类及蚯蚓等[36]。这些土壤动物可通过捕食作用与微生物群落产生复杂的营养级互作，显著影响土壤微生物的种群动态、代谢活动及残体积累，并最终调控土壤养分周转与肥力水平。
首先，土壤动物的选择性摄食通过改变微生物的丰度与群落结构，并塑造其对捕食压力的响应方式，从而影响微生物残体的形成[37]。例如，食细菌原生动物与线虫的摄食活动能够提高细菌群体的更新速率，促进其快速周转，从而增加死亡细菌所形成的残体输入，提升红壤养分的供应能力[6]。适度的捕食压力能诱导微生物产生胞外聚合物或形成休眠结构以增强自身抵御能力[38]，同时，这些物质作为难降解碳源，可提升微生物残体碳的化学稳定性，也可以通过增强细胞与矿物表面的粘附力，增加矿物结合有机碳的形成[39]。然而，过度捕食可能导致微生物群落崩解，使SOC更易通过呼吸作用以CO₂形式释放，从而降低CUE和土壤的持续供肥潜力[5]。再者，土壤食物网可通过级联效应间接调控微生物残体的形成和积累过程。食微动物（如线虫和原生动物）通过直接摄食可以降低微生物生物量，抑制微生物残体形成[40]；当更高营养级的捕食者（如捕食性螨类或杂食性线虫）介入时，它们通过捕食削弱食微动物对微生物的取食强度，从而促进微生物的生长与残体积累[41]。因此，捕食强度在调控微生物残体碳积累中起着双向调节作用，其生态效应需结合土壤环境条件与群落组成综合考量。
体型大小也是影响土壤动物选择性捕食的重要因素[42]。体型大小不仅决定捕食者的摄食能力与空间活动范围，也显著影响其对不同体型微生物的捕食偏好，从而调节微生物残体的形成路径。在土壤食物网中，捕食者与被捕食者间的体型匹配程度是捕食发生与否的关键决定因素。研究表明，捕食者通常优先选择体型适中、易于吞噬或穿透的微生物作为靶标[42]。红壤结构紧实、孔隙度低，微生物多依附于团聚体内的微孔隙中生存，因此体型选择性在红壤中表现得尤为显著。细菌常定殖于<2—3μm微孔隙中，从而形成庇护效应，物理上限制原生动物（>5μm）和线虫（直径约10μm，体长约1000μm）等捕食者的进入[43]。这种物理屏障减弱了细菌的捕食压力，有助于细菌延长存活时间，从而获得更多通过生长代谢积累生物量的机会。这不仅增强微生物残体的生成效率，也促进细菌在养分循环功能的发挥，为固碳培肥协同提供潜在支撑。相比之下，体型较大的丝状真菌对自身空间需求高，在微团聚体中的分布受到更多限制，更容易暴露于捕食者可进入的大孔隙环境中[43]。一旦遭遇捕食，细胞结构受损并迅速死亡，进而形成富含几丁质等抗逆性强细胞壁组分的真菌残体。这类残体具有较高的化学稳定性和矿物亲和性，更易与土壤矿物表面结合，从而在土壤中长期滞留，成为稳定SOC库的重要输入来源。此外，不同类型捕食者在捕食偏好上表现出显著功能差异。例如，原生动物摄食行为选择性较强，偏好摄食易降解的革兰氏阴性菌，间接提升革兰氏阳性菌的相对丰度[44]。革兰氏阴性菌残体在矿物表面的吸附率通常高于阳性菌，而革兰氏阳性菌在分解土壤有机质方面能力更强[45]，可能加快SOC的矿化速率。某些广谱性线虫（如食细菌线虫）则以非选择性方式摄食多类细菌，其对微生物群落的调节效应更依赖于种群密度与摄食强度。因此，红壤系统中捕食者的营养级结构、功能特性及其交互作用模式，构成了调控微生物代谢动态与残体形成的重要生态网络。该网络通过驱动碳氮磷协同转化，在提升红壤固碳能力的同时，也对改善土壤肥力和维持农业可持续生产具有关键作用。这为深入解析红壤SOC转化与稳定机制，并为构建“固碳培肥”协同调控的理论框架奠定了重要基础。
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图1 生物网络固碳机制
Fig. 1 Carbon Sequestration Mechanisms of Biological Networks

生物网络调控路径与管理策略
优化碳源输入结构，激活生物网络
碳源质量是激发红壤生物网络活性与调控SOC归趋的关键，同时直接影响土壤养分循环和肥力培育进程。研究表明，单独提高碳输入量难以有效提升旱地红壤碳汇和养分供应能力，需注重碳源质量的精准调控，以激活多营养级生物网络的功能协同[46]。
多样性碳输入可增强生物网络的多样性与结构稳定性。多样性碳输入不仅体现为有机物质类型的多元搭配，还可通过作物管理措施（如轮作、间作及混播等）间接实现，通过调节根系分泌物组成与根际碳释放动态，从源头上优化土壤碳输入结构。这种多样性输入有助于激发包括细菌、真菌、原生动物及线虫在内的多营养级生物群落，形成更为复杂且稳定的生态网络[14]。研究表明，结构简单、C/N比低的易分解碳源更易被微生物直接利用，具有较高的CUE，这有利于微生物生物量的积累及其残体转化为稳定SOC。相比之下，C/N比较高、结构复杂的碳源需经历更多的酶促分解反应过程。这增加了微生物呼吸代谢，降低微生物CUE[47]。虽然复杂有机质可能促进真菌及腐食性动物等功能类群参与分解过程，但总体CUE较低，更容易导致碳以CO₂形式损失，不利于稳定碳库的形成。因此，通过搭配高、低质量碳源输入，不仅能满足不同功能群微生物与土壤动物的代谢需求，还能诱导多样化的营养级互作，如细菌—真菌互补、捕食者调控微生物周转等关键网络过程，从而增强生物网络的稳定性与抵抗性。此外，多样性碳源输入有利于激发功能多样的微生物代谢潜力，促进关键土壤酶活性提升，进而改善有机质矿化、氮磷释放等过程，对增强红壤肥力、促进养分供给具有积极意义。在旱地红壤系统中，由于其本底碳源贫乏，采用轮作、混播等作物管理措施不仅可增加根际碳输入的组分复杂度[48]，还能强化植物—微生物—土壤动物之间的互作关系。这些管理措施有助于构建稳定的多营养级互作生物网络，进而增强BCP转化效率，促进土壤稳定碳库的形成。同时，他们还能提高作物可利用养分水平，实现培肥与增产的协同目标。此外，时间异质性亦是调控生物网络功能的重要参数[49]。多样性碳输入可打破微生物生长与捕食之间的动态平衡，促使微生物产生更多胞外聚合物及防御性结构，进一步增强生物网络的稳定性和碳累积潜力。在季节尺度上，结合作物生育周期与土壤温湿变化调整碳源施用时机，有助于增强植物—微生物—动物的协同作用，提高为微生物CUE与残体生成能力，进而提高旱地红壤生态系统整体固碳效率和培肥能力。
尽管多样性碳源输入已被证实在激活土壤生物网络、促进稳定SOC形成中发挥重要作用，但目前关于碳源质量调控的实践路径和机制认知仍存在诸多不确定性。在未来研究中，应进一步探索不同类型有机碳源对微生物CUE与残体形成路径的影响机制，以明确“高质量碳源”的具体内涵。同时，应加强对高、低质量碳源配比策略的系统评估，如不同比例、添加频次及施用时序如何影响多营养级生物网络结构、BCP过程效率及SOC归趋。此外，考虑到土壤碳转化过程的强时空变异性，未来应注重将碳源添加与作物生育周期、根系活动动态及气候条件耦合起来进行动态管理。例如，在植物生长初期施入速效型易降解碳源以快速激活生物网络活性，在作物生长中后期施用结构复杂的稳定碳源，以促进真菌—动物互作及残体稳定化。同时，也需关注碳源调控对红壤养分动态的影响，特别是氮素矿化—固定过程、磷钾活化效率等关键培肥过程，以实现碳氮磷耦合管理。最后，亟需通过田间长期定位试验与多组学联合解析，构建涵盖“碳源输入—生物网络响应—微生物CUE—SOC积累”的系统机制模型，为制定区域化、生态型碳管理策略提供理论基础和技术支撑。这对于提升红壤等典型低碳土壤的碳汇功能、助力土壤健康和气候变化缓解具有重要现实意义。
定向构建多级生物网络，促进土壤高效固碳
红壤生态系统中生物多样性丰富，但由于长期不合理利用等问题，导致部分关键生物类群缺失或功能受限，限制了生物网络稳定性、碳汇潜力及土壤肥力的维持能力。研究表明，土壤食物网中的关键种发挥了远超其丰度的核心生态功能，可通过调节多营养级群落的结构与代谢过程，放大其对SOC累积的影响。同时，这些关键种亦可通过提高微生物养分转化功能、增强有机质转化效率及提升矿质营养可利用性等机制，增强土壤肥力基础，促进固碳与培肥的协同效应。因此，识别并定向调控红壤生物网络中兼具耐酸性和固碳与培肥潜力的关键种，是实现生物网络优化与土壤碳汇功能提升的核心策略。
在植物—微生物互作维度，应重视根系分泌物及其对微生物群落构建的源头调节作用。某些植物品种通过释放特定的有机酸、糖类和氨基酸，能够有选择地招募功能微生物，形成以固碳培肥为导向的“植物—微生物协同核心群”[50]。微生物功能的增强可促进养分的矿化与有效态释放，提升植物对氮磷钾等养分的吸收效率，从而实现碳汇与作物养分利用的双重增益。因此，植物在生物网络中不仅是碳源输入者，也通过根际信号调控微生物组成与代谢功能，是调节旱地红壤生态系统稳定碳形成路径的基础性力量。基于此，可通过轮作和间作等农艺措施增强根系多样性及其分泌物谱系，从而间接调控关键微生物的富集。在微生物层面，应重点识别并定向引导在低pH和高铝胁迫环境下仍能维持高效碳转化能力的关键功能种。此类关键种不仅具备耐酸性与抗铝毒特性，还能稳定合成胞外聚合物，在微生物残体生成与有机—矿物结合过程中发挥核心作用。研究表明，曲霉菌属（Aspergillus）中的特定种群，在红壤环境中往往处于生态网络的核心位置[51]，其胞外酶活性在逆境条件下仍保持活跃，能通过调控多种有机碳底物的代谢路径，显著促进微生物CUE和残体积累，可提升红壤中速效养分的供应能力，促进土壤肥力的持续提升。这些类群在红壤中展现出良好的环境适应性和碳转化潜力，是构建关键合成菌群的理想标靶。因此，使用微生物接种剂或合成微生物组可有效提升这些关键微生物的竞争优势和网络互作强度，进而增强SOC稳定化过程。在土壤动物层面，捕食性线虫尤其是原杆属，因其在生物网络中占据枢纽地位，且兼具选择性捕食细菌能力强、耐酸性高且生活周期短等特性，使其在红壤中能快速响应碳输入变化，成为调控微生物群落结构与功能的关键节点[52]。通过定向扩繁原杆属等关键动物种群，不仅可优化微生物群落的多样性及其碳代谢功能，还可促进微生物残体形成与SOC库的稳定累积。同时，土壤动物的活动可促进团聚体结构发育与孔隙连通性改善，增强通气透水能力，提升土壤理化性状与根系适生性，为土壤养分传输与保持提供物理基础，进而强化土壤培肥作用。综上，基于关键种识别与网络结构解析，构建以耐酸固碳为导向的多营养级生物网络，是提升红壤碳汇效率与培肥效应的关键路径。
尽管关键种的识别与定向构建为红壤碳汇功能的提升提供了理论依据与实践方向，但相关应用仍面临诸多挑战。一方面，关键微生物种群的分离、鉴定与功能验证依赖于高分辨率组学技术与可培养技术。目前仍存在大量红壤微生物处于“不可培养”状态[53]，其生态功能及网络角色尚未充分揭示。另一方面，接种微生物在复杂土壤系统中实现有效定殖与功能表达，常受限于本地群落的生境过滤与生物拮抗作用。此外，外源微生物及动物类群的引入亦可能带来潜在的生态风险，如群落失衡及生态位替代等现象[54]，需加强对接种稳定性与环境安全性的系统评估。未来研究应整合多组学技术（如宏基因组、宏转录组、代谢组及稳定同位素示踪）与生态网络建模工具，多尺度解析关键种在碳转化过程中的生态位特征、代谢路径与互作机制，识别其在不同碳源质量、植物组合及管理措施下的响应规律与调控通路。在培肥方面，亦应深入揭示关键种对养分转化、释放及植物可利用性的影响机制，明确其在碳氮磷耦合过程中的功能定位。同时，应发展靶向调控策略，如构建功能互补型合成菌群、开发与植物协同作用的“微生物核心群”、设计模拟根际信号的诱导剂等，以提升关键种的定向富集与网络嵌合能力。此外，建立“识别—接种—建群—维稳—反馈”一体化的关键种干预框架，并与多样性碳源输入、作物轮作及混播制度协同联动，有望实现“固碳培肥”协同增效目标，推动旱地红壤农业系统向高产高效、可持续方向转型。
结语
[bookmark: _Hlk212747588]本文系统梳理了旱地红壤生态系统中生物网络对SOC形成与稳定的关键驱动机制，重点阐述了植物—微生物共生、微生物种间互作及跨营养级捕食关系在MCP路径中的作用，并揭示其固碳与培肥协同机制。同时，提出以“碳源优化输入—关键种群识别—多营养级网络构建”为核心的生物调控路径，强调构建关键功能群体是提升红壤固碳与培肥效应的核心策略。最后，强调通过轮作/混播等措施提升碳源输入多样性，调控生物网络结构与功能，进而增强SOC与养分耦合转化效率。尽管目前在碳源施用策略、关键种筛选及其生态安全性评估等方面仍面临诸多挑战，但结合多组学与生态网络分析技术，有望实现旱地红壤系统中多营养级生物网络的定向构建与长期维持，推动土壤固碳培肥从“功能提升”向“机制调控”与“系统优化”转变，最终服务于国家“双碳”战略与区域土壤健康管理目标的协同推进。
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