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摘  要：砂姜黑土是我国典型的中低产土壤，提升土壤有机质是砂姜黑土改良的重要环节，然而砂姜黑土有机

质与微生物之间的关联关系尚不明确。本文采集 40 个代表性苏北平原砂姜黑土样品，测定土壤有机碳、全氮、可溶

性有机碳、微生物生物量碳氮，利用稳定性同位素 13C 标记的谷氨酸测定微生物碳利用率、16S rRNA基因高通量测

序分析微生物群落结构，研究苏北平原砂姜黑土有机质及关键微生物的关联关系。结果显示：苏北平原砂姜黑土有机

碳含量为 15.82 g/kg，可溶性有机碳占土壤有机碳含量的 2‰，表明有机质的碳有效性较低；砂姜黑土优势菌门为变形

菌门，优势菌科以黄单胞菌科、Gaiellaceae、酸杆菌科细菌为主，但高效的碳转化菌群(如酸杆菌纲和放线菌)较少；

微生物碳利用率普遍较低，在 0.07 ~ 0.20之间，与有机碳、可溶性有机碳和微生物生物量碳含量显著相关。因此，较

低的微生物碳利用率、较低的碳转化菌群组成比例制约了砂姜黑土有机质的形成与提升。 
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砂姜黑土主要分布于黄淮海平原南部，是我国主

要中低产土壤类型之一。土壤所含的以蒙脱石为主的

黏土矿物所引起的一系列物理、化学等不良性状是砂

姜黑土区粮食中低产的主要原因，其障碍因子表现为

土壤质地黏重、结构性差、干缩湿胀、易旱易涝、耕

性差，导致整地播种质量难以提高[1]。由于砂姜黑土

发育于河湖相等沉积物，土层上部为黑色腐殖质胶膜

包裹黏粒的黑土层，一部分古老的有机质被包裹在黏

粒内部难以被释放利用。另一部分新的、活性的有

机质往往通过长期的农艺措施(如秸秆还田、施用

有机肥)耕作熟化而来形成[3-5]。因此，提升这一部

分新形成的有机质对砂姜黑土改良及肥力提升具

有重要意义。 

土壤有机质形成的关键过程是：外源物质(如作

物秸秆、有机粪肥等)进入土壤后，通过微生物的新

陈代谢活动，被同化利用形成微生物生物量后，微生

物生物量(通过微生物代谢分泌物质和微生物残体)

的周转过程[6]，亦称微生物生物量的“针眼”作用[7]。

“针眼”作用就是外源物质经过微生物生物量的周转

作用而转变为土壤有机质[7]。微生物碳利用率和微生

物群落结构影响到微生物生物量的“针眼”作用。微

生物碳利用率表示外源碳降解过程中转变成新的微

生物生物量碳的比例，它反映了土壤中微生物同化外

源碳的利用效率[8]，其在很大程度上控制着土壤微生

物生物量的产生，并直接贡献到稳定态土壤有机质的

形成[9]。前人研究发现，在土壤中，微生物碳利用率

的范围在 0.10 ~ 0.80[10]。土壤微生物群落结构控制着

有机物的分解途径，进而调节微生物碳利用率和微生

物的生物量，影响有机质的形成[11]。 

因此，调控微生物的碳利用率及群落结构组成对

砂姜黑土有机质提升起到至关重要作用。迄今，砂姜

黑土微生物碳利用率、群落结构及其与砂姜黑土有机

质之间的关系尚不明确。本研究采集典型的苏北平原

砂姜黑土，展开两方面研究：①定量砂姜黑土微生物

碳利用率并明确砂姜黑土微生物群落结构组成；②探

讨砂姜黑土有机质与微生物碳利用率及群落结构之

间的关系。本研究为通过合理的农艺措施调控微生物

特性来提升砂姜黑土有机质提供一定的理论基础。 
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1  材料与方法 

1.1  研究区概况 

本研究选择苏北平原典型的障碍性砂姜黑土

(图 1)。研究区域地处我国东部沿海 (118°10′ ~ 

119°05′E，33°16′ ~ 34°32′N)，气候为半干旱、暖温带

半湿润季风气候，年均气温 13.4 ℃，平均年降水量

1 000 mm，年日照时数 2 130 ~ 2 430 h，水热资源充

沛。该区域的作物种植类型为小麦、玉米、棉花和花

生等。该区域成土母质为黄土性古河沉积物，矿物类

型主要以蒙脱石为主的 2︰1 型黏土矿物，按美国制

土壤分类命名为变性土。 

 

图 1  苏北平原砂姜黑土区采样点分布情况 
Fig. 1  Geographic location of sampling sites of lime concrete black 

soil in North Jiangsu Plain 

 

1.2  土壤样品采集 

选取苏北平原砂姜黑土分布最广的 4个典型县：

东海、泗洪、沭阳、新沂，在农田 100 m2 样方内用

土钻按网格取样方法采集 10个 0 ~ 20 cm 耕层土壤

的子样品，剔除可见石块及植物残体后混匀成一个样

品，样品放入保鲜盒保存，按相同采样方式在每个县

每隔 4 km采样 1次，每个县采 10 个土样。总共 40 

个样品带回实验室进行分析。土壤样品分成 3份，一

份风干，供土壤养分测定；一份鲜样，过 2 mm筛 2 ~ 

4 ℃ 保存，供土壤微生物指标测定；另一份 -20 ℃ 

保存，供土壤 DNA测定。 

1.3  土壤指标测定  

土壤有机碳采用重铬酸钾外加热法测定，土壤可

溶性有机碳采用硫酸钾浸提法测定，土壤全氮采用元素

分析仪测定(Flash-2000 Delta V ADVADTAGE，Thermo 

Fisher)。土壤微生物生物量碳采用氯仿熏蒸-硫酸钾浸

提，然后用 TOC仪测定(Vario TOC，Elementar)。 

1.4  DNA提取和 16S rRNA测序 

准确称取 0.5 g鲜土样，按照 FastDNA Spin Kit

提取试剂盒 (MP Biomedicals, Santa Ana, CA, USA)

操作步骤，提取土样的 DNA。经 1% 琼脂糖凝胶电

泳测定 DNA完整性，Mini Dorp测定 DNA纯度和浓

度。提取的 DNA于 -20 ℃ 保存、备用。将制取好

的 DNA 样品送至百诺盛生物信息公司，完成 16S 

rRNA基因测序。 

1.5  土壤微生物碳利用率测定 

本文通过测定 13C 标记的微生物生物量及土壤呼

吸的 CO2，计算土壤微生物碳利用率
[12-13]。称取 20 g 

鲜土于 250 ml三角瓶中，加入 13C 标记的谷氨酸后密

封(添加标准为C 50 μg/g干土)，同时设置只有添加 13C 

标记的谷氨酸为对照组，在 25 ℃ 培养 22 h。培养结

束后，用针管抽取瓶内 CO2，分为两部分吸进已抽真

空的顶针瓶中(25 ml)。一部分测取 CO2浓度，另一部

分用元素分析仪联用同位素比值质谱仪 (EA-IRMS，

Thermo Scientific) 测定 CO2-
13C丰度。培养后的土壤

称取两部分 10 g，一部分用于氯仿熏蒸，另一部分不

熏蒸，其他处理一样，放置相同的条件下培养 24 h。

K2SO4溶液浸提后的浸提液过 0.45 mm滤膜，冷冻干

燥。浸提组分 13C 丰度及浓度用 EA-IRMS 测定。 

微生物呼吸的 13C-CO2 及微生物生物量中
13C 

(13C–MBC) 的含量用质量守恒公式算出。微生物碳利

用率为： 
13

13 13
2

C MBC
CUE

C MBC C CO




  
 

式中：CUE 为微生物碳利用率，无量纲；13C–MBC

为微生物生物量中 13C 的含量；13C-CO2为土壤呼吸

释放 CO2中
13C的含量。 

1.6  数据统计与分析 

数据采用  SPSS 22.0 统计软件进行描述性统

计，采用 ArcGIS 10.3 及 OriginPro 8.0 制图。 

2  结果 

2.1  苏北平原砂姜黑土生化性质 

统计结果显示：土壤有机碳含量为10.63 ~ 19.60 g/kg，

平均值为 15.82 g/kg；土壤可溶性有机碳含量范围为

13.00 ~ 52.01 mg/kg，平均值为 29.13 mg/kg，可溶性

有机碳含量与有机碳含量比例为 2‰，这表明砂姜黑

土有机质的碳活性较低，有机质质量较差。全氮含量

介于 1.00 ~ 1.98 g/kg，平均值为 1.62 g/kg；土壤 C/N

在 12.85 ~ 22.10之间，平均值为 16.93。 



490 土      壤 第 51卷 

http://soils.issas.ac.cn 

表 1  苏北平原砂姜黑土生化性质描述性统计 
Table 1  Descriptive statistics of biochemical properties of lime concrete black soil in North Jiangsu Plain 

指标 平均值 最小值 最大值 变异系数(%) 样本数 

土壤有机碳(g/kg) 15.82 ± 0.442 10.63 19.60 18 40 

可溶性有机碳(mg/kg) 29.13 ± 2.208 13.00 52.01 46 40 

全氮(g/kg) 1.62 ± 0.042 1.00 1.98 16 40 

碳氮比 16.93 ± 0.373 12.85 22.10 14 40 

微生物生物量碳(mg/kg) 255.82 ± 10.499 135.55 393.26 26 40 

微生物丰度 13 582 ± 262.289 10 101 16 085 12 40 

系统发育多样性 778.20 ± 17.416 543.23 931.94 14 40 

 
土壤微生物生物量碳含量在 135.55 ~ 393.26 mg/kg

之间，平均值为 255.82 mg/kg。土壤微生物丰度(OTUs)

介于 10 101 ~ 16 085之间，平均值为 13 582；系统发育

多样性(PD)范围为 543.23 ~ 931.94，平均值为 778.20。 

根据反映数据离散程度的变异系数大小可以将

土壤变异性进行分级  (CV<10% 为弱变异性；

CV=10% ~ 100% 为中等变异性；CV>100% 为强变

异性)[14]。从表 1 描述性统计结果可知，指标的变异

系数均在 10% ~ 100%，属中等变异性。土壤养分含

量发生变异主要与地域分布有关。 

2.2  苏北平原砂姜黑土微生物群落结构 

本研究调查发现(表 2)：苏北平原砂姜黑土中变

形菌门(Proteobacteria)、酸杆菌门 (Acidobacteria)、

放线菌门 (Actinobacteria)和绿弯菌门(Chloroflexi)菌

类在土壤细菌中相对丰度较高，且相对丰度大小为变

形 菌 门 (22.00%)>绿 湾 菌 门 (9.31%)>酸 杆 菌 门

(8.18%)>放线菌门(8.04%)。可见，变形菌门是该研究

区土壤中的优势菌群。进一步在科的水平对土壤微生

物组进行分类后，发现砂姜黑土中 9个细菌类群相对

丰度较大，分别为黄单胞菌科(6.54%)、Gaiellaceae 

(2.96%)、酸杆菌科(2.77%)、Koribacteraceae(2.52%)、

微球菌科(2.31%)、 生丝微菌科(1.63%)、丛毛单胞菌

科 (1.60%)、红螺菌科 (1.46%)以及中华杆菌科

(1.14%)，其多数属于变形菌门。  

表 2  苏北平原砂姜黑土微生物群落结构 
Table 2  Microbial community structures of lime concrete black soil in North Jiangsu Plain 

门水平 纲水平 目水平 科水平 百分比(%) 

黄单胞菌科 6.54 丙型变形菌纲 黄单胞菌目 

华杆菌科 1.14 

伯克霍尔德氏菌目 丛毛单胞菌科 1.60 β-变形菌 

其他 - 3.66 

δ-变形菌纲 - - 4.44 

根瘤菌目 生丝微菌科 1.63 

红螺菌目 红螺菌科 1.46 

变形菌门 

α-变形杆菌纲 

其他 - 1.53 

嗜热油菌纲 其他 Gaiellaceae 2.96 

- 酸杆菌科 2.77 

放线菌门 

放线菌纲 

放线菌目 微球菌科 2.31 

拟杆菌纲 拟杆菌目 – 3.38 

酸杆菌纲 其他 Koribacteraceae 2.52 

酸杆菌门 

酸杆菌纲-6 - - 2.28 

绿弯菌纲 - - 3.96 

纤线杆菌纲 - - 1.39 

绿弯菌门 

厌氧绳菌纲 - - 3.96 

其他 其他 - - 52.47 
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2.3  苏北平原砂姜黑土微生物碳利用率 

微生物碳利用率反映了土壤中微生物同化碳的

利用效率，是微生物净固定碳的一个重要指标，其大

小与土壤微生物群落结构、有机碳含量密切相关。本

研究统计结果显示：13C–MBC含量在 0.40 ~ 2.43 mg/kg

之间，平均值为 1.43 mg/kg；土壤中 13C矿化量介于

8.35 ~ 37.15 mg/kg，平均值为 30.18 mg/kg；微生物

碳利用率范围为 0.07 ~ 0.20，平均值为 0.14。 

表 3  苏北平原砂姜黑土微生物碳利用率 
Table 3  Microbial carbon use efficiency of lime concrete black soil in North Jiangsu Plain 

指标 平均值±标准偏差 最小值 最大值 变异系数 样本数 

微生物生物量 13C含量(mg/kg) 1.43 ± 0.070 0.40 2.43 32 40 
13C 矿化量(mg/kg) 30.18 ± 1.294 8.35 37.15 27 40 

微生物碳利用率 0.14 ± 0.005 0.07 0.20 21 40 

 

2.4  苏北平原砂姜黑土有机碳、可溶性有机碳及

微生物生物量碳与微生物碳利用率之间的相

互关系 

由图 2可知，砂姜黑土有机碳、微生物生物量

碳与微生物碳利用率的变化规律一致，且微生物生

物量碳也与可溶性有机碳具有相同的变化趋势。砂

姜黑土微生物生物量碳与微生物碳利用率呈现正

相关(图 2A，P<0.05)，即微生物生物量碳含量越大， 

微生物碳利用率就越高；此外，微生物生物量碳含

量也随着可溶性有机碳含量的增加而增加(图 2B，

P<0.05)。由图 2C可以看出，砂姜黑土有机碳含量

与微生物碳利用率呈现正相关(P<0.05)。这表明砂

姜黑土中微生物碳利用率与微生物生物量碳、有机

碳及可溶性有机碳密切相关，土壤中微生物生物量

碳、有机碳和可溶性有机碳含量越高，微生物碳利

用率就越大。 

 

图 2  砂姜黑土有机碳、可溶性有机碳及微生物生物量碳与微生物碳利用率之间相互关系 
Fig. 2  Relationship between soil organic C, dissolved organic C, microbial biomass C and microbial carbon use efficiency of lime concrete black soil 

 
 

3  讨论 

本研究对苏北平原砂姜黑土调查表明，该地区土

地利用方式为旱田，可溶性有机碳含量较低，仅为有

机碳含量的 2‰，有机质的活性较低，这与高学振等[2]

研究一致。这是由砂姜黑土土壤结构造成的。砂姜黑

土黏土矿物以 2︰1 型的膨胀性蒙脱石为主，胀缩性

较强，表现为干收缩土壤坚实板结，湿膨胀土壤黏闭，
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使得有机质包裹在土壤内部，有机质中的碳难以释放

到土壤中，不利于农作物、土壤微生物利用；另一方

面，砂姜黑土容重较大，总孔隙度较小，土壤通气状

况较差，使得土壤微生物活性不高，降解外来碳源转

化为土壤有机碳过程较为困难。这可能是砂姜黑土区

作物产量较低的原因之一。 

本研究表明，苏北平原砂姜黑土优势菌群是变形

菌，放线菌次之，以黄单胞菌科、Gaiellaceae、酸杆

菌科为优势科，相对丰度分别为 6.54%、2.96%、

2.77%，这与贵州喀斯特溶洞中土壤细菌多样性的研

究结果一致[15]，这表明中低产区土壤微生物群落结

构相似。但焦晓光等[16]研究发现高产的黑土中以对

a-丁酮酸、腐胺、D, L-a-甘油利用能力较高的细菌科

为主；林先贵等[17]研究发现高产的潮土优势细菌为

酸杆菌纲和放线菌。这种土壤中微生物的差异性可能

是高产土壤与低产土壤肥力高低差异的关键原因。前

人研究发现黄单胞菌科和 Gaiellaceae 在土壤中碳转

化过程起着关键作用[18]。黄单胞菌科中黄单胞菌属

能够利用葡萄糖等简单有机碳源合成复杂有机碳，但

其在纤维素、木质素等大分子有机物降解过程中作用

微小[19]；另一方面，由于砂姜黑土特有的土壤结构，

土壤中葡萄糖等可溶性碳含量较低[3]，这大大限制了

黄单胞菌属利用土壤小分子有机碳合成大分子有机

碳。因此，改善砂姜黑土土壤结构有利于有机质的积

累[20]。Albuquerque等[21]研究发现 Gaiellaceae能够利

用土壤中无机碳合成多种有机化合物，这对砂姜黑土

中有机碳的积累有重大意义。因此，以后可以通过改

变微生物群落结构，来提高 Gaiellaceae 等菌群的相

对丰度，或添加微生物菌肥或菌剂，增加纤维素、木

质素类降解菌的生长繁殖，以提升砂姜黑土养分转化

及有机质的形成。 

本研究表明，砂姜黑土中有机碳、微生物生物量

碳均存在随微生物碳利用率增大而增大的趋势，且微

生物生物量碳也随着土壤可溶性有机碳的增大而增

大(图 2)。这与前人研究结果一致。Kallenbach 等[22]

研究表明微生物碳利用率和有机碳之间存在很好的

相关性，土壤微生物碳利用率越高，有机碳含量就越

大。Spohn 等[23]研究表明在森林土壤中，土壤微生

物碳利用率与有机碳含量在同一土层呈现相同的变

化趋势。Jones等[24]研究发现在潮湿或极度干旱条件

下，当土壤微生物生物量碳较低时，微生物碳利用率

低。王传杰等[25]和刘钊等[26]分别研究表明土壤可溶

性有机碳含量与微生物生物量碳显著相关。 

土壤微生物的碳利用率与有机质质量密切相关。

微生物碳利用率越高，土壤有机质质量越好[11,22,27]。

本研究调查发现，苏北平原砂姜黑土微生物的碳利用

率普遍较低，其值为 0.07 ~ 0.20，低于森林土壤的微

生物碳利用率[23]。这主要与砂姜黑土的结构性差、

干缩湿胀、蒙脱石含量高、土壤通透性较差有关。不

良的土壤构造、较强的胀缩性以及较差的土壤透气性

使得砂姜黑土微生物的活性较低[28-29]，微生物不能很

好地利用碳源，微生物碳利用率较低。当有较好的外

源物质输入时，砂姜黑土微生物不能很好地利用，有

机质形成缓慢。所以在秸秆还田或有机肥施用条件

下，土壤中的微生物不能很好地利用，进而影响了有

机质的形成，这也是砂姜黑土贫瘠的主要原因之一。

因此，通过秸秆还田或施有机肥增加外源碳的输入，

配合合理的耕作措施(如深翻耕、深松)等改善土层结

构和通透性，进而提高微生物活性和碳利用率，促进

砂姜黑土有机质的形成与提升。 

4  结论 

苏北平原砂姜黑土有机质活性较低，可溶性有机

质含量只占有机质的 2‰。砂姜黑土微生物碳利用率

较低，其值在 0.07 ~ 0.20，且微生物碳利用率与砂姜

黑土有机碳、可溶性有机碳含量呈显著正相关(P< 

0.05)，因此提升土壤微生物碳利用率成为砂姜黑土

有机质提升的重要过程。苏北平原砂姜黑土优势菌群

是变形菌门，其中黄单胞菌科、Gaiellaceae和酸杆菌

科是优势科。调控砂姜黑土有机质形成及养分转化真

正起作用的关键微生物菌群(如 Gaiellaceae)的生长，

有利于砂姜黑土有机质的形成与提升。 
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Relationship Between Soil Organic Carbon and Microbial 
Community in Lime Concrete Black Soil 
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Abstract: The lime concrete black soil (LCBS) is a typical soil with low productivity and fertility in China. Increasing soil 

organic matter is extremely important for the improvement of LCBS, but little is known about the relationship between soil 

organic matter and microbial community characteristics in the LCBS. Here, we collected 40 LCBS samples in the North Jiangsu 

Plain, measured soil organic carbon (SOC), total nitrogen (TN), dissolved organic carbon (DOC), microbial biomass carbon 

(MBC) and microbial carbon use efficiency (CUE), and employed high-throughput sequencing technology to determine the 

bacterial community structure. The results showed that SOC content in LCBS was 15.82 g/kg, but DOC accounted for a very 

small fraction of SOC (approximately 2‰), indicating that C availability is low in LCBS. Xanthomonadaceae, Gaiellaceae, and 

Acidobacteriaceae families dominated soil bacterial community. However, there were low abundance of the bacteria associated 

with C sequestration such as acidobacteria and actinomycetes. The low CUE (ranged from 0.07 to 0.20) was significantly 

correlated with SOC and DOC. The results suggested that soil organic matter formation and accumulation are restricted in part by 

the low carbon use efficiency and poor structure of microbial community in LCBS. 

Key words: Lime concrete black soil; Organic matter; 13C labeling; Soil microbial biomass carbon; Microbial community 

 


