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摘  要：明确红壤性水稻土肥力和微生物变化及其相互关系，有助于揭示红壤肥力演变过程机制，并为红壤稻田合理施肥提供科学

参考。土壤肥力演变相对缓慢，而长期定位试验是揭示土壤肥力演变的重要手段。中国科学院红壤生态实验站建站之初就以红壤荒

地为基础，建立了施肥制度与养分循环、有机质积累与平衡两组红壤稻田长期定位试验，重点开展了瘠薄红壤性水稻土肥力、微生

物变化过程及其相互关系研究，目前已取得了一些初步成果。本文梳理了过去相关研究工作的进展情况，并对未来研究工作进行了

初步展望。 
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Abstract: Elucidating the fertility and microbial changes of red paddy soil and their interactions is conducive to revealing the 

mechanism underlying the fertility evolution of red soil and providing a scientific reference for rational fertilization in red paddy 

fields. The evolution of soil fertility is a relatively long process, whereas a long-term field experiment serves as a key approach to 

deciphering such evolution. At the beginning of its establishment, the Ecological Experimental Station of Red Soil, Chinese 

Academy of Sciences, based on barren land, established two groups of long-term field experiments on red paddy fields focusing 

on fertilization regime and nutrient cycling, and organic matter accumulation and balance. These experiments focus on studying 

the fertility, microbial changes, and their interrelationships, and have obtained some preliminary findings. This paper summarizes 

the relevant research progress and provides a preliminary outlook on future research. 
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稻田是我国重要的农田生态系统。当前我国水稻

播种面积约占粮食作物总播种面积的 24.3%，水稻

产量约占全国粮食总产量的 29.7%[1]。我国亚热带红

壤地区水热资源丰富，生产潜力巨大，大约分布着全

国 60% 的水稻土[2]。但是红壤酸化、黏板、贫瘠、

侵蚀、季节性干旱、微生物功能弱等障碍因子严重，

加之长期的高度集约化利用造成水稻土肥力退化等

问题突出。因此，提升和保持红壤性水稻土肥力，对

保障区域乃至国家粮食安全有着举足轻重的作用。 

土壤肥力是土壤物理、生物和化学特性的综合反

映，是土壤能够提供作物生长所需的各种养分的能

力，可为植物生长提供必需的养分元素[3]。土壤肥力

是农业生产的基础，其水平高低对作物生长和农业生

产起着直接的作用，受自然条件和人为因素的共同影
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响，处于不断的变化之中[4]。充分了解土壤肥力的演

变规律是科学施肥的基础[5]。土壤有机质、氮、磷、

钾等化学肥力指标相对稳定、测定简单，可以较好地

表征土壤质量，一直受到广泛关注。微生物的数量、

活性和多样性在土壤有机质和养分循环过程中发挥

着重要作用，是土壤肥力演变研究的前沿热点。研究

红壤性水稻土肥力和微生物变化及其相互关系，有助

于揭示红壤肥力演变的微生物过程及其机制，并为稻

田合理施肥和养分转化调控提供基础理论支撑。 

土壤肥力演变是一个相对缓慢的过程，而长期定

位试验是揭示土壤肥力演变的重要手段[6-7]。从 20 世

纪 80 年代起，中国科学院、中国农业科学院以及部

分省市科研院所在红壤区相继建立了多个稻田长期

定位试验。这些定位试验大部分均是基于已有稻田建

立的，而从红壤荒地开垦开始的贫瘠红壤稻田，其肥

力变化规律可能与上述这些稻田长期定位试验的结

果有很大差异。中国科学院红壤生态实验站于 1989

年开始以红壤荒地土壤为基础，建立了不同施肥处理

红壤稻田长期定位试验，开展了土壤有机质、养分和

微生物量等变化研究。而随着有机质高分辨质谱分

析、微生物高通量测序技术以及生物信息学的快速发

展和应用，实验站在原有定位试验的基础上，又针对

有机质化学组成、微生物多样性变化等进行了相关研

究，以期通过长期连续的研究阐明瘠薄红壤性水稻土

肥力演变及其微生物过程与机制。本文概述了该瘠薄

红壤稻田长期定位试验的基本情况，梳理和总结了试

验的主要研究进展，并对今后的工作进行了展望。 

1  红壤稻田长期定位试验简介 

1.1  国内外长期定位试验 

长期定位试验(Long-term field experiment，LTFE)

是指在固定的田块上按照特定目的、长期实施同一处

理的试验，并且须进行连续多年的观测，试验时间至

少持续 10 年以上[7-8]。长期定位试验最早可追溯至 19

世纪中叶的英国。英国洛桑实验站 (Rothamsted 

research station)是世界上公认最早、最著名的长期定

位试验基地。此后，各类农业实验站、田间肥料实验

站相继成立并开展试验，且从欧洲各国漫延至其他国

家。超过百年以上的长期定位试验包括英国洛桑实验

站的 Broadbalk Experiment、美国伊利诺伊州立大学

的 Morrow Plots、美国密苏里大学哥伦比亚分校的

Sanborn Field、美国俄克拉何马州斯蒂尔沃特市的

Magruder Plots、美国阿拉巴马州奥本大学的 Cullars 

Rotation、澳大利亚维多利亚州路斯格兰市第一产业部

路斯格兰中心的 Permanent Topdressing Experiment[9]。

全世界范围内持续 20 ~ 50 年的长期试验更是难以计

数，主要分布在欧美、日本、印度等国家或地区。这

些经典的长期定位试验促进了世界农业的发展，为土

壤、作物和肥料研究打下了坚实的基础[10]。 

中国农田长期定位试验发展起步较晚且历经波

折。20 世纪五六十年代，国内零星设立了一些农田

试验，但是由于技术条件落后、社会因素限制等时断

时续[10]。1978 年，原中国科学院黑龙江农业现代化

研究所在黑龙江省海伦市建立了海伦农业生态实验

站，通过长期监测，首次划分了黑土肥力演变时期及

土壤有机质阈值[11]。20 世纪 80 年代，我国开始了全

国性农田长期定位试验网络建设。中国科学院于

1988 年开始筹建中国生态系统研究网络(CERN)，其

中包含 15 个农田生态系统监测站，建立了系列农田

长期定位试验，这是目前国际上具有重要影响的国家

级生态系统研究网络，与美国长期生态研究网络

(LTER Network)和英国环境变化网络(ECN)并称为世

界三大国家级生态网络。1987 年由中国农业科学院

牵头组建了“国家土壤肥力与肥料效益长期监测基地

网”[7]。进入 21 世纪后，长期试验向多元化、精细

化方向拓展，通过系统性布局与持续优化，形成了覆

盖主要土壤类型和耕作模式的科学观测网络[7]。 

1.2  红壤稻田长期定位试验 

在红壤地区长期种植水稻发育而成的水稻土，构

成了我国南方水稻主产区的重要耕地类型。1981 年，

原江西省红壤研究所在进贤县建立了无机有机肥施

用红壤稻田长期定位试验，研究化肥及有机肥施用对

红壤性水稻土有机碳、磷组分及其转化的影响[12-14]。

同年，湖南省农业科学院在长沙市望城区进行了不同

施肥处理长期定位试验，监测化肥、猪粪、稻草等不

同措施下红壤性水稻土的肥力演变规律[15]。1982 年，

中国农业科学院在湖南祁阳官山坪布置了长期定位

试验，探讨稻–稻–紫云英轮作模式对土壤肥力和作物

生产力的影响[16]。随着土壤生物日益成为研究前沿，

中国科学院桃源农业生态试验站在湖南桃源县漳江

镇通过长期试验(2012 年开始)研究稻田复种方式对

土壤微生物生物量碳、氮的动态影响[17]。中国科学

院红壤生态实验站(1990 年开始)通过长期定位试验，

探索施肥对红壤性水稻土微生物群落多样性的影响。

此外，围绕施肥效应、轮作制度、土壤重金属累积与

风险评估、耕作方式与秸秆还田效应等，红壤区也陆

续建立了系列红壤稻田长期定位试验，通过持续监测

土壤、作物、环境系统的长期动态变化，为揭示红壤
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性水稻土肥力演变规律、保障区域粮食安全与生态安

全提供了充分的科学依据。 

1.3  瘠薄红壤稻田肥力演变长期定位试验 

中国科学院红壤生态实验站 1989 年开始建设瘠

薄红壤稻田肥力演变长期定位试验，1990 年起持续

观测至今(图 1)。种植制度为早稻–晚稻。早稻每年 4

月底 5 月初移栽，7 月底收获；晚稻 7 月底 8 月初移

栽，11 月初收获。该试验位于亚热带红壤低丘区

(28°15′30″ N，116°20′24″ E)，该区属典型季风气候，

海拔 25 ~ 30 m，年平均气温 17.8 ℃，≥10  ℃ 年积

温 5 528 ℃，年均降水量 1 785 mm(其中 3—6 月降

水量占全年 60% 以上)，年蒸发量 1 800 mm，无霜

期 262 d，日照时数 1 950 h。试验田初始为第四纪

红黏土母质发育的红壤荒地。试验采用永久性红砖田

埂与灌排渠系统，保障水文边界稳定。试验小区面积 

30 m2，随机区组排列，每个处理 3 次重复。试验分

为两组核心设计：①施肥制度与养分循环试验，包括

无肥对照(移耕农业，全养分移除)、有机循环(秸秆全

还田+猪粪补充作物吸收带走的养分)、施氮肥、施氮

肥+有机循环(20 世纪 50—60 年代过渡模式)、施氮磷

肥、施氮磷钾肥(石油农业)、施氮磷钾肥+有机循环(有

机无机结合)、施氮钾肥、施氮磷钾肥+1/2 秸秆还田

处理，研究农业发展不同阶段施肥模式下土壤肥力响

应；②有机质积累与平衡试验，包括施氮磷钾化肥、

施氮磷钾化肥+秸秆还田、施氮磷钾化肥+2 倍秸秆

还田、施氮磷钾化肥+猪粪、施氮磷钾化肥+紫云英

绿肥处理，研究长期水耕条件下有机碳积累与平衡

(图 1)。基于这两个长期试验平台不同时间段的采样

分析，以期明确瘠薄红壤性水稻土有机质含量和组

成、氮磷钾养分、微生物性质变化规律及其相互关系

(图 2)。 

2  瘠薄红壤性水稻土肥力演变过程 

2.1  土壤有机质含量变化 

有机质是土壤肥力的核心指标，而土壤有机碳

(soil organic carbon，SOC)作为其主要组成部分(约占 

58%)，不仅是土壤碳库的关键构成，也是土壤微生物

代谢活动的能量来源和维系土壤团聚体稳定性的重要

物质。受限于母质养分贫瘠，瘠薄红壤性水稻土长期定

位试验土壤初始 SOC 含量较低，仅为 5.7 g/kg[18]，使

其有机质积累过程相较于其他水稻土表现出敏感性

与独特性。研究表明，荒地开垦为水田后，能有效

改善因红壤严重风化和养分淋溶导致的肥力贫瘠现

象[19]。在种植水稻后前 5 年，SOC 含量显著提升，

达到初始值的 98.1%[20]。这主要归因于无机与有机肥

料的施用、两熟制下大量作物残体还田以及高黏粒含

量抑制了土壤有机质的分解[21]。种植水稻 18 年并配

合施肥，SOC 变化范围为 9.56 ~ 12.17 g/kg，比初始 

 

(A：建设场景；B：20 世纪 90 年代采样场景；C：2023 年施肥制度与养分循环试验航拍；D：2023 年有机质积累与平衡试验航拍) 

图 1  瘠薄红壤稻田肥力演变长期定位试验部分场景 
Fig. 1  Some scenarios of the long-term field experiment on fertility evolution of infertile red paddy fields 
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图 2  瘠薄红壤性水稻土肥力指标 
Fig. 2  Fertility indexes of infertile red paddy soil 

 
值增加了 67.7% ~ 113.5%，其中，施用有机肥处理

的 SOC 含量比未施用有机肥的土壤增加了 15.5% ~ 

24.7%[22]。经过 30 年，SOC 为 17.35 g/kg[20]。此外，

陈晓芬等[23]研究表明，不同施肥处理下红壤性水稻

土各形态有机碳含量也显著提升，且不同施肥处理差

异显著。相对于无肥处理，化肥+秸秆还田下各形态

有机碳含量分别提高 35.0% ~ 103.5%；与缺磷处理

相比，长期施磷肥后红壤性水稻土微生物生物量碳

(microbial biomass carbon，MBC)、易氧化有机碳、

胡敏酸碳和富里酸碳含量分别提高 45.3%、15.7%、

125.0% 和 8.1%；施有机肥处理较未施有机肥处理

各形态有机碳含量分别提高 56.6%、22.5%、60.7% 

和 26.0%[23]。另外，有研究表明，红壤性水稻土 SOC

在种植水稻后前 30 年快速积累，之后(30 ~ 80 年)趋

于稳定[21]。而瘠薄红壤性水稻土长期定位试验发现，

由于瘠薄红壤稻田初始 SOC 含量较低，种植水稻 30

年后仍未达到有机质积累平衡。 

2.2  土壤有机质化学特性变化 

近年来，SOC 的质量，即不同组分及其化学性

质的变化日益受到关注[24]。通过瘠薄红壤性水稻土

长期定位试验发现，与无肥对照相比，长期施用化肥

和化肥配合秸秆还田显著改变了红壤性水稻土腐殖

酸的化学结构，其中脂肪族碳含量降低，芳香族碳含

量增加[25]。溶解性有机质(dissolved organic matter，

DOM)具有周转快速的特点，是土壤微生物的关键能

量来源。DOM 的化学组成是其质量的重要反映[26-27]。

当前，三维荧光光谱被广泛用于研究农田土壤 DOM

的化学组成[28-30]。有研究通过三维荧光光谱分析发

现，长期外源有机质输入改变了土壤 DOM 的化学组

成，显著提高了 DOM 中色氨酸类组分的比例，降低

了酪氨酸类组分的比例；同时，有机肥处理的 DOM

生物指数(biological index，BIX)和 McKnight 指数显

著低于无机处理，表明长期有机肥处理的土壤 DOM

更偏向外源输入，而非微生物代谢新产生的活性有机

质[31]。瘠薄红壤性水稻土长期定位试验发现，施肥

处理显著增加了红壤性水稻土中类腐殖酸与类富里

酸荧光组分，BIX 和 McKnight 指数则显示红壤性水

稻土DOM主要由内源生物降解和外源输入共同作用

产生。此外，随着傅里叶变换离子回旋共振质谱等高

分辨质谱的应用，有学者利用该技术研究了长期不同

施肥对 DOM 化学多样性的影响，结果表明，红壤性

水稻土 DOM 通常由木质素单体、碳水化合物、含氮

化合物及烷基芳烃等组分构成[32]。长期施肥显著提

升了 DOM 的转化潜力，有机肥处理使 DOM 分子的

平均转化数较无肥对照提高 260%，化肥处理较无肥

对照则提高 193%。长期施肥通过提升土壤总有机

质、全氮、全磷含量和微生物群组成，促进了 DOM

分子中碳水化合物、单宁类物质的转化，同时降低了

木质素的比例[33]。上述结果表明，瘠薄红壤性水稻

土有机质化学性质受外源有机物输入的显著影响，且

在肥力提升过程中微生物的转化也起着非常重要的

作用。 

2.3  土壤氮磷钾等养分变化 

瘠薄红壤性水稻土开垦前，荒地红壤酸性强(pH 

4.5)，黏粒含量高(38%)，且养分贫瘠，土壤全氮和

速效氮含量分别为 0.43 g/kg 和 90.2 mg/kg。将荒地

开垦为水田并连续种植水稻 20 年后，不同施肥处理

下的土壤养分呈现显著分异，全氮和速效氮含量分别

为 0.85 ~ 1.21 g/kg 和 85.75 ~ 111.48 mg/kg[18]。有研

究表明，亚热带稻田土壤全氮在水稻种植的 30 年内
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呈快速线性增长，之后趋于稳定[19]。水稻种植 80 年

与种植 30 年相比，0 ~ 10、10 ~ 20 和 20 ~ 40 cm 土

层全氮分别增加 0.19、0.11 和 0.07 g/kg；前 30 年土

壤全氮的年增长率是种植 30 ~ 80 年的 25 倍[19]。在

瘠薄红壤性水稻土长期定位试验中，土壤氮素水平仍

未达到稳定与平衡状态，可能受有机质输入和土壤性

质(如黏粒含量)的影响[34]。低黏粒含量土壤的养分库

可在 20 年内达到稳态，而高黏粒含量土壤(如荒地红

壤)则可能需要 50 ~ 100 年[35]。而在氮素利用方面，

瘠薄红壤性水稻土长期施肥(27 年)后，施用有机肥处

理，包括有机循环、化肥+有机循环、化肥+秸秆还

田等处理氮肥利用率达 59% ~ 66%，显著高于单施

化肥处理(46%)和不施肥对照(37%)[36]。 

红壤性水稻土常受磷素限制，施用磷肥是提高土

壤肥力和作物产量的关键措施[37-38]。开垦前，荒地红

壤全磷和有效磷含量分别为 0.65 g/kg 和 5.6 mg/kg。

将荒地红壤开垦为水田并连续种植水稻 20 年后，不同

施肥处理下的土壤全磷和有效磷含量分别为 0.27 ~ 

0.69 g/kg 和 2.99 ~ 22.63 mg/kg，有机肥处理较化肥

处理显著提升了全磷(38.6%)及有效磷(86.8%)含量，

且由于作物吸收移出，无肥对照出现了磷的耗竭[39]。

长期施肥 25 年后，施磷处理较不施磷处理进一步使

红壤性水稻土全磷和有效磷分别提升了  88% ~ 

118% 和 337% ~ 903%，此外，施磷处理还显著提升

了土壤团聚体稳定性，其平均重量直径较无肥处理增

加 32% ~ 45%，大团聚体(>0.25 mm)比例增加 25% ~ 

26%[40]，表明磷库扩容是瘠薄红壤性水稻土肥力演变

的关键[41]。 

开垦前，荒地红壤全钾和速效钾含量分别为 

13.4 g/kg 和 105.9 mg/kg。与土壤碳、氮、磷含量变

化不同，长期施肥下各处理间土壤全钾含量(12.17 ~ 

13.31 g/kg)无显著差异[39]，表明施肥并未显著改变土

壤钾库。然而，土壤速效钾含量存在明显差异，以施

氮钾肥处理最高(175.83 mg/kg)，这表明长期施肥主

要通过调控钾素在土壤中的形态，而非改变其总量来

影响钾素的生物有效性[39]。 

3  瘠薄红壤性水稻土微生物演替过程 

3.1  土壤微生物数量变化 

土壤微生物生物量常用来表征土壤微生物总体

数量。研究表明，土壤 MBC 随耕作年限增加呈线性

增长趋势，但其增长速率因不同耕作阶段而异[19]。

水稻种植 15 年，0 ~ 10 cm 和 10 ~ 20 cm 土层 MBC

较初始状态分别增加 17.6% 和 36.2%，年增长率分

别为 1.17% 和 2.41%；水稻种植 15 ~ 80年，0 ~ 10 cm

和 10 ~ 20 cm 土层 MBC 累积增幅达 438.2% 和 

294.1%，年均增长率分别为 6.74% 和 4.53%；相比

之下，土壤微生物生物量氮(MBN)的变化趋势不同，

在水稻种植后的前 30 年迅速增加，之后趋于稳定；

MBC/MBN 在耕作 15 ~ 20 年时降至最低值，此后随

年限增加有所回升[19]。磷脂脂肪酸指纹图谱分析也

可以用于表征土壤微生物，特别是不同微生物类群的

数量变化[42]。经过 20 年连续耕作和施肥，瘠薄红壤

性水稻土总磷脂脂肪酸甲酯(fatty acid methyl ester，

FAME)含量显著提升，除缺磷处理外，各施肥处理土

壤总 FAME 含量(31.63 ~ 56.58 nmol/g)均显著高于不

施肥对照，其中施磷处理增幅最为显著，分别较无肥

对照提高 56.0% ~ 68.9%；细菌、革兰氏阳性菌、革

兰氏阴性菌、真菌及放线菌等主要微生物类群的

FAME 含量变化趋势与总 FAME 一致，这些结果表

明长期施肥，特别是施磷肥对红壤性水稻土总体及各

类群微生物的数量均有促进作用[18]。 

3.2  土壤微生物活性变化 

土壤微生物酶活性是反映土壤变化的早期敏感

指标[43]。长期施肥能显著影响土壤微生物群落结构，

并上调参与关键代谢过程的酶编码基因表达[44]。土壤

酶活性通常随肥料投入量的增加而呈现上升趋势[45]。

与单施化肥相比，有机无机配施模式能更有效地促进

土壤微生物生长并提升多种土壤酶活性[46-48]。土壤养

分循环与有机质转化主要由一系列水解酶和氧化酶

驱动。有研究表明，土壤酶活性在施肥后的前 30 年

内大幅提升，之后趋于稳定，并可维持至 100 年；施

肥后土壤有机质的持续积累是驱动酶活性提高的关

键[20]。积累的有机质提供了更丰富多样的碳和氮底

物，从而刺激了依赖这些底物的微生物群落及其酶合

成活性[49-50]。微量热也能用于表征土壤微生物的活

性，在瘠薄红壤性水稻土中，长期磷肥配施氮肥(尤

其与有机肥结合)不仅显著提高了土壤 MBC 含量，还

影响了微生物代谢活性，具体表现为热输出速率

(Qr/t)、峰值功率(Pmax)和生长速率常数(k)显著升高，

相反，缺磷处理导致代谢热熵(Qr/MBC，即单位生物

量的热输出)和峰值时间(tmax)升高，指示微生物整体

代谢活性降低[51]。可见，长期施肥下瘠薄红壤性水

稻土微生物活性变化凸显了磷素输入在促进土壤养

分循环中的潜在重要作用。 

3.3  土壤微生物多样性变化 

长期施肥驱动了土壤微生物群落结构的演替。对

瘠薄红壤性水稻土微生物变化的研究表明，试验开始
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后第 9 年与第 15 年的细菌群落聚为一类，但两者均

与试验第 25 年及初始荒地红壤的群落形成显著分异

(P<0.05)，而指示微生物类群也由适应贫瘠环境的寡

营养型向适应养分丰富环境的富营养型转变[41]。在

红壤稻田肥力演变短期内 (≤15 年 )以厚壁菌门

(Firmicutes)为优势类群，反映了微生物群落对施肥初

期输入的易降解碳源的快速响应；长期(25 年)来看，细

菌群落演替方向出现分化，具体表现为未施肥处理的绿

弯菌门(Chloroflexi，34.1%)和放线菌门(Actinobacteria，

3.3%)丰度显著高于前期(P<0.05)，维持了寡营养特征；

与试验第 9 年和第 15 年相比较，施氮磷钾化肥处理显

著富集了变形菌门(Proteobacteria，20.3%)、绿弯菌门

(32.4%)、浮霉菌门(Planctomycetes，10.5%)及放线菌

门(Actinobacteria，3.3%)，同时厚壁菌门丰度显著降

至 9.7%(P<0.05)，施氮磷钾+有机循环处理呈现与单

独施化肥相似的变化趋势[41]。 

长期施肥处理也显著提升了瘠薄红壤性水稻土

微生物群落的功能多样性，通过 BIOLOG 分析发现，

不同施肥处理下平均颜色变化率 (AWCD，0.17 ~ 

0.30)、Shannon 指数(2.79 ~ 3.03)、Simpson 指数

(0.93 ~ 0.94)和 McIntosh 指数(1.46 ~ 2.27)均显著高

于不施肥对照；AWCD 值与 McIntosh 指数变化趋势

一致，施氮磷钾化肥、氮磷钾化肥+有机循环处理最

高，而缺磷处理最低；施氮磷钾化肥、有机循环及二

者结合处理的 Shannon 指数显著高于无肥对照；

Simpson 指数虽变化范围较小，但缺磷处理仍最低：

这些结果表明，在红壤稻田肥力演变过程中，磷肥(有

机或者无机形式)施用显著增强了土壤微生物的功能

多样性[47]。这与此前的一些研究结果较为一致，即

施用磷肥，特别是与有机肥配施，能有效提高土壤肥

力[22]、微生物生物量[52]、群落功能多样性[53]，最终

提高水稻产量。 

红壤荒地开垦为水田后，经过长期施肥，尤其是

有机无机配施，显著影响微生物互作网络，增强群落

生态适应性，其中施氮磷钾化肥+有机循环处理中微

生物网络的正相关连接比例高达 60.9%，显著高于

无肥处理的 48.5%，并且土壤关键枢纽物种通过其

高连通性协调了微生物间的协作关系，例如，芽孢杆

菌与固氮菌形成的共现网络协同提升了系统的氮素

利用效率；在土壤肥力演变过程中，SOC 和全氮可

能是驱动微生物群落结构变异的核心环境因子，同

时，施肥(特别是施氮磷钾化肥+有机循环)造成土壤

pH 升高和阳离子交换量增加，也间接调控了微生物

网络、关键酶活性与代谢路径[41]。上述结果表明，

长期施肥处理下，瘠薄红壤稻田肥力演变过程初步形

成了支撑土壤养分循环和可持续生产的核心微生物

网络。 

4  瘠薄红壤性水稻土肥力与微生物的相互

关系 

4.1  土壤有机质与微生物的关系 

长期定位试验研究发现，有机质是影响瘠薄红

壤性水稻土微生物变化的主导因素。经过 18 年长期

不同施肥处理后，SOC 含量与 MBC 含量显著正相

关(R2=0.59，P<0.01)[22]。SOC 含量也与土壤微生物

活性密切相关，例如，与转化酶(R2=0.63，P<0.05)

和脲酶(R2=0.79，P<0.01)的活性显著正相关，对转

化酶变化的贡献率为 39%[40,54]。SOC 也是土壤微生

物多样性变化的主导因素，影响微生物群落组成和

碳源代谢模式 [18,41,55-56]。上述结果表明，长期施肥

和作物残体归还，提高了瘠薄红壤性水稻土有机质

含量，为土壤微生物提供了有机养料，从而影响了

微生物的数量和活性[18]。对于微生物多样性而言，

SOC 含量的提高为富营养型菌群(如 β-变形菌门

(Beta-Proteobacteria))提供了丰富的底物，与之相比，

土壤有机质含量低，只能维持以酸杆菌门(Acidobacteria)

与疣微菌门(Verrucomicrobia)为主导的寡营养微生

物生长[41]，因此长期施肥和作物残体归还改变了微

生物的群落组成。此外，与 SOC 相关的碳、氮、磷化

学计量比(C/N、C/P)也是影响微生物群落演替的关键

因素[19]。长期施肥(特别是配合秸秆还田)显著改变了

土壤元素计量比，C/N 从初始荒地红壤的 5.0 升至 

10.0 左右，C/P 从 8.0 大幅升至 37.7，凸显了磷的相

对限制作用增强[20]。这些化学计量比的变化也驱动了

微生物群落从寡营养型向富营养型的根本性转变。 

同时，土壤有机质的循环过程也主要由微生物群

落驱动[57]。土壤有机质的相当一部分来源于微生物

的代谢产物[58]。长期施肥通过改变微生物群落结构，

深刻影响着土壤有机质的含量与化学组成[59]。因此，

瘠薄红壤稻田土壤肥力的提升与微生物群落演替形

成了相应的正反馈机制。长期施肥增加了 SOC、全

氮等养分库容，改变了 C/N 和 C/P，这创造了更利于

富营养型微生物增殖的环境，显著提高了关键酶活性(如

β-葡萄糖苷酶)，加速了有机物分解和养分矿化循环。微

生物群落演替形成的特定类群(如 Ignavibacterium 属)通

过增强养分的固定、转化和循环效率，又进一步提升

了土壤肥力及其可持续性[20]。 
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4.2  土壤养分与微生物的关系 

除 SOC 外，土壤氮磷养分，特别是土壤磷也是

影响微生物的关键指标。长期施肥下，土壤 MBC 含

量与全氮、速效氮和有效磷含量显著正相关[22]，这

表明随着土壤养分的提高，为微生物的生长提供了必

要的营养元素，或者通过促进水稻生长，增加了根系

分泌物，从而有利于微生物的生长[60]。而磷作为主

要的限制因素之一，对瘠薄红壤性水稻土微生物的生

长影响更为显著。土壤酶活性等也与土壤速效氮、有

效磷等指标密切正相关[54]。长期施肥下有效磷含量

对脲酶和酸性磷酸酶活性变化的解释率分别为 32% 

和 35%[40]。一方面，土壤酶主要由微生物分泌产生，

均与碳、氮、磷等物质循环转化相关；另一方面，在

长期施肥特别是施用磷肥条件下，土壤有效磷增加缓

解了磷限制，并促进了微生物的生长，刺激了微生物

胞外酶分泌[40]。瘠薄红壤性水稻土全磷、有效磷含量

与微生物多样性 McIntosh 指数、群落组成和功能多样

性也密切正相关[18]。不仅如此，磷还与特定微生物类

群及其功能基因的动态变化紧密相关[61]。长期施氮磷

钾化肥+紫云英绿肥处理显著提高了土壤中磷相关功

能基因 K01083(bpp)相对丰度，其编码的植酸酶能催

化植物源植酸的水解[62]，而紫云英绿肥输入的植物

凋落物为含该基因的微生物提供了适宜的生存环

境 [63]，进一步促进了有效磷的释放与利用。相关性

网络分析则揭示了具体微生物类群在磷循环中的作

用：酸杆菌门(Vicinamibacterales 目)类群丰度与土壤

全磷和有效磷含量均呈正相关[64]，是潜在的促进土壤

磷有效性的关键类群；而芽单胞菌目(Gemmatales)类群

丰度则与有效磷含量呈负相关[65-66]，高含量的有效磷

环境抑制其丰度；黄单胞菌目(Xanthomonadales)、黄

杆菌目(Flavobacterales)等在紫云英轮作下对 K01083 

基因的贡献更突出，进一步说明微生物群落结构的改

变会通过功能基因的表达影响土壤磷的转化与有效性，

最终作用于作物对磷的吸收和产量形成[62]。 

5  总结与展望 

通过对 30 余年长期定位试验的总结，初步明确

了瘠薄红壤性水稻土在长期不同施肥措施驱动下有

机质积累、养分库扩容及微生物的变化，揭示了有机

质和磷素与微生物的相互作用关系。但土壤肥力包含

化学、物理和生物肥力，未来仍需结合新技术、新方

法阐明瘠薄红壤性水稻土理化指标、物理结构与微生

物协同演替过程，以为红壤稻田肥力提升和可持续管

理提供理论支撑。建议在以下几方面加强研究： 

5.1  红壤稻田肥力指标测定新方法 

土壤肥力指标测定与分析的传统方法是：采集土

壤样品，通过土壤理化分析、光谱学分析、高通量测

序等，对各肥力指标及其相互关系进行分析。随着科

技的发展，新技术、新方法不断涌现，针对“矿物–

有机质–微生物”尺度原位观测，可利用微流控芯片技

术结合X射线光电子能谱(XPS)模拟微米尺度上土壤淹

水环境，观测“矿物–有机质”界面的元素迁移[67-69]；

可通过 13C 和 15N 等稳定性同位素示踪，结合纳米二

次离子质谱(NanoSIMS)，在亚微米尺度定位同位素

热点区域，揭示“微生物–矿物”界面的元素交换[44]；

傅里叶变换离子回旋共振质谱等方法在土壤有机质

化学性质方面的应用也越来越广泛。未来研究需要从

土壤有机质数量到组成与动态转化的纵深拓展，利用

反应组模型(Reactomics)量化红壤性水稻土肥力演变

过程中有机质的分子转化潜力。 

5.2  红壤性水稻土肥力演变智慧监测 

瘠薄红壤稻田存在土壤酸化、有机质含量下降、

养分失衡及重金属污染风险等障碍问题[70-72]，并且常

常以复合障碍因子形式存在。但是，目前仍缺乏精准、

快速表征红壤性水稻土肥力的指标或指标体系。随着

人工智能迅猛发展，未来需结合长期定位试验和区域监

测数据，构建涵盖土壤物理、化学、生物的综合评价指

标体系，建立红壤性水稻土质量和健康诊断模型[73]。

利用高光谱遥感、无人机影像及地面传感等技术实时

监测土壤墒情、养分及作物长势等[74]，实现红壤稻

田肥力的动态智慧监测与预测。 

5.3  瘠薄红壤稻田改良新技术 

红壤丘陵区秸秆、有机肥、绿肥等有机资源丰富，

近年来有机物料优化组合的协同作用逐渐成为研究

热点。通过多元有机物料在水稻生长周期内施用的合

理时空配置，可促进有机物分解和微生物活性，有效

提高红壤性水稻土有机质数量与质量。此外，在瘠薄

红壤稻田肥力提升过程中，固碳减排不容忽视。生物

质炭还田利用作为碳封存的有效手段，未来应系统评

估不同还田量和方式下的稻田生态系统减排效能，构

建稻田生态系统生物质炭长效固碳减排技术[75]。近

年来，微生物组调控技术逐渐成为土壤改良的热点。

未来需要融合多组学原理与技术，并结合宜机化产品

生产和智能农机装备开发，形成瘠薄红壤性水稻土改

良的低成本、轻简化微生物组调控技术。 
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