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摘 要：【目的】黑土酸化将加剧土壤退化过程，导致微生物功能下降，威胁东北黑土区粮食产

能的发挥。厘清土壤酸化过程对微生物群落的影响及其控制机理，能明确土壤有机碳稳定化和酸

化阻控的效应关系。【方法】采集玉米带典型黑土区不同酸化程度的土壤样品，应用磷脂脂肪酸

分析技术从细胞生物学角度探究微生物类群对黑土酸化的响应；分析不同酸化程度土壤基本理化

性质变化与微生物群落的关系。【结果】玉米带黑土酸化对土壤有机碳的影响存在阈值效应，适

度酸化并未引起有机碳含量的显著变化，但当 pH 下降至某一阈值(6.75)时，酸化则会造成有机碳

的损失。土壤酸化的不同阶段阳离子缓冲机制存在明显差异，钙离子在黑土酸化的不同阶段均起

到重要的缓冲作用，但当 pH<6.00 时，钙离子和镁离子共同起到酸化缓冲作用。黑土酸化对微生

物产生了明显的胁迫，随着酸化程度的加剧，各类群 PLFA 含量呈现先下降，随后在 pH 为 5.25−6.25

范围保持相对稳定，随后又显著下降的“S”型变化规律。然而，不同微生物类群对土壤酸化的敏

感性不同，相对来说，革兰氏阴性细菌对土壤酸化最为敏感，其次是革兰氏阳性细菌和丛枝菌根

真菌。真菌，尤其是丛枝菌根真菌，在土壤酸化过程中对有机碳稳定可能起到了尤为重要的作

用。【结论】土壤酸化过程中，阳离子的交换能力和底物可利用性的变化显著改变了活体微生物

群落结构，进而影响土壤有机碳的积累。本研究结果为制定合理的控酸培肥措施提供了依据。
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Abstract: [Objective] Black soil acidification may exacerbate the soil degradation processes and 
reduce microbial functions, thus threatening the crucial role of the northeast region in guaranteeing 
the food security of China. Unraveling the impacts of soil acidification on the soil microbial 
community and its underlying mechanisms can help clarify the relationship between soil organic 
carbon (SOC) stabilization and soil acidification. [Methods] Soil samples with different 
acidification degrees were collected from the corn belts of black soil regions. The changes of living 
microbial groups in the soil samples with different pH were investigated by the phospholipid fatty 
acid (PLFA) analysis. Additionally, the relationship between changes in the soil physicochemical 
properties and microbial community composition was analyzed. [Results] A threshold effect of 
black soil acidification on SOC was identified in the corn belts. Moderate acidification did not 
cause significant changes in SOC. However, when pH dropped below a certain threshold (6.75), 
further acidification resulted in a significant loss of SOC. The cation buffering effect in soil 
changed significantly with different acidification degrees. Calcium ion was primarily responsible 
for buffering black soil acidification, while when the pH fell below 6.00, both calcium and 
magnesium ions buffered the acidification. Soil acidification imposed noticeable stress on soil 
microorganism growth. Different microbial groups exhibited an S-shaped response pattern, with 
PLFA content initially decreasing, remaining stable within the range of pH 5.25 − 6.25, and 
subsequently declining as acidification progressed. However, different microbial groups exhibited 
varying sensitivities to soil acidification. Gram-negative bacteria were the most sensitive, followed 
by Gram-positive bacteria and arbuscular mycorrhizal fungi. Fungi, particularly arbuscular 
mycorrhizal fungi, may play a crucial role in stabilizing SOC during soil acidification.
[Conclusion] Soil acidification significantly alters the structure of the living microbial community, 
primarily through changes in cation exchange capacity and substrate availability, which further 
affect SOC accumulation. These findings provide scientific support for developing management 
strategies to alleviate black soil degradation and acidification.
Keywords: black soil acidification; soil microbial community; soil organic matter; exchangeable 
cations

我国东北黑土区是世界四大黑土区之一，

也是三大黄金玉米带之一，粮食产量占全国的

1/4，是国家粮食安全的重要保障。然而，长期

重用轻养的传统耕作方式导致黑土严重退化。
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目前对黑土退化的研究主要集中在土壤有机质

含量下降导致的变瘦、变薄、变硬等问题上，

却很少关注酸化问题，忽视了黑土酸化与黑土

退化的关联。近几十年来，黑土区土壤 pH 值总

体呈降低趋势，从 20 世纪 80 年代到 21 世纪

初，黑土 pH 平均值由 7.08 下降到 6.49[1-4]，pH

值小于 5.50 的耕地已经占到 26.5%[5]。吉林省地

处“黄金玉米带”，土壤酸化具有典型性。研究

显示，1980−2023 年间，0−30 cm 土层的 pH 年

均下降速率为 0.004 2 单位，高于整个黑土区

的平均下降速率 0.003 8 单位[6]，酸化耕地面积

(pH<6.5)已占该区域耕地总面积的 45% 以上[7]。

化学氮肥的长期大量施用是农田土壤酸化的主

要驱动因子之一，国家统计局数据显示(https://

www.stats.gov.cn/sj/ndsj/)，吉林省的化肥施用量

从 1999年的 112.5万 t增长至 2017年的 233.6万 t，

并持续维持在 222 万 t 以上。与此同时，受作物

氮素同化过程中残留的 H+积累、秸秆长期离田

导致的盐基离子流失，以及日益加剧的大气干

湿氮沉降等因素的影响[6,8-9]，土壤酸化程度还在

加剧，严重影响土壤的生产和生态功能[10]。因

此，明确土壤酸化过程中涉及的生物、化学等

诸多性质的变化，才能有效遏制黑土酸化，提

升黑土产能，从而保证东北黑土区农业生产的

可持续发展。

土壤酸化是土壤中氢离子增加的过程。土

壤交换性阳离子是指吸附在土壤胶体表面，能

与本体溶液中其他阳离子进行等当量交换的阳

离子。在土壤酸化过程中，盐基阳离子(如 K+、

Na+、Ca2+、Mg2+)可以置换酸性离子(H+、Al3+)，

从而缓冲土壤酸化，维持土壤的化学平衡[11]。

土壤有机质的有机胶体富含羟基和羧基等含氧

官能团，使其表面带负电荷，具有螯合 Ca2+、

Mg2+等阳离子的能力，因此通常情况下有机质

含量高的土壤对酸具有很好的缓冲性[12]。然而

在酸性土壤中，土壤有机碳(soil organic carbon, 

SOC)可能因矿物保护不足或微生物群落结构改

变而更容易被分解[13]，进而影响其对酸化阻控

的持续性。例如，氮肥施用引起的土壤酸化会

导致颗粒有机碳分解增加，而矿物结合态有机

碳含量变化不显著[14]，这可能与微生物在酸胁

迫下将更多碳分配于维持代谢活动、导致碳利

用效率降低有关[14-15]。此外，酸化会增加铁和

铝氧化物表面正电荷，从而增强对带负电荷有

机质的吸附能力，改变有机质与矿物的结合机

制，进而影响有机质的组成和稳定性[13]。因此，

亟需探讨黑土酸化与有机质稳定性的关系，明

确土壤有机质和交换性阳离子对酸化的阻控

作用。

土壤微生物是影响土壤有机碳形成和稳定

的核心和内驱力[16]。在土壤酸化过程中，pH 的

直接变化以及酸化引起的底物可利用性变化均

会显著影响微生物的群落结构和营养利用策

略[17-18]，进而影响土壤碳的化学组成和有机碳

的稳定性变化[19]。对于细菌来说，土壤酸化可

能会通过改变细胞结构或通过理化性质的变化

间接地影响细菌群落结构[20]。研究发现细菌对

酸化土壤的耐受性较差，虽然革兰氏阳性细菌

(Gram-positive bacteria, G+)相对革兰氏阴性细菌

(Gram-negative bacteria, G−)具有更厚的细胞壁，

使其在土壤酸化时具有更强的抗性[21]。然而，

当土壤 pH 值小于 5.0 时，细菌的耐受性已处于

极限，其数量显著下降[22-23]。当土壤酸化程度

进一步加剧，即 pH 值达到 4.0−4.5 时，土壤细

菌群落的网络结构变得简单化[24]，不利于群落

的稳定与生态功能的发挥。此外，土壤酸化也

会影响真菌的群落结构和功能，进而影响真菌

对于有机质的分解转化与土壤养分的周转和释

放[25]。尽管与细菌相比，真菌因其细胞壁更厚

且具有独特的菌丝网络[26]，通常被认为在酸化

土壤中具有更强的适应性，但真菌主导的微生

物主要参与纤维素及木质素等难分解物质的降

解[27]，可能会降低酸化土壤中有机碳的稳定性。

因此土壤本身的生物群落特征以及非生物因素

等均可能会影响微生物群落对酸化的响应及其

后续介导的土壤生物化学过程。然而在黑土酸
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化过程中，活体微生物群落的响应模式、引起

微生物发生变化的酸化阈值以及其与有机碳的

关系仍需要进一步探究。

本研究在我国玉米带黑土区采集了不同酸

化程度的土壤样品，测定了土壤有机碳含量、

阳离子交换量 (cation exchange capacity, CEC)、

土壤磷脂脂肪酸(phospholipid fatty acid, PLFA)及

其他理化指标，旨在从细胞生物学角度探究黑

土酸化对活体微生物群落的影响，确定引起黑

土微生物发生变化的酸化阈值和关键因子。本

研究将为深入了解黑土酸化缓冲机制，为将来

促进有机碳的积累、遏制黑土酸化问题，进一

步发挥东北黑土产能以及保护东北黑土区粮食

安全提供理论支持。

1　材料与方法　材料与方法

1.1　样品采集与处理

根据吉林省不同地区农田土壤类型和 pH 分

布特征，2022 年 11 月 8 日至 2022 年 11 月 10 日在

吉林省玉米带典型黑土区的梨树县和公主岭市

采集了不同酸化程度的表层(0−20 cm)土壤样品

38 份，其中公主岭市 9 份，pH 5.00−7.00；梨树

县 29 份，pH 4.50−8.00 (表 1)。采集的土壤样品

涵盖了黑钙土、黑土和草甸黑土，包括中性或

碱性土壤样品(pH>6.50) 11 份、弱酸化土壤样

品 (5.50<pH≤6.50) 14 份和强酸性土壤样品(pH≤
5.50) 13 份。

采集的土壤样品装入自封袋，放入保温箱内

并尽快带回实验室。土壤样品过 2 mm 筛，去除植

物残留物和可见石块后混合均匀。一部分保存在

4 ℃冰箱，用于测定土壤含水量(soil water content, 

SWC)、 铵 态 氮 (ammonium nitrogen, NH4
+-N)、

硝态氮(nitrate nitrogen, NO3
−-N)和可溶性有机碳

(dissolved organic carbon, DOC)；一部分保存在

−20 ℃冰箱，用于 PLFA 的提取和测定；剩余部

分样品风干，用于测定土壤 pH、交换性阳离

子、SOC 和总氮(total nitrogen, TN)。

表1　土壤样品的基本信息

Table 1　Description of collected soil samples

Sample 
ID

1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

11

12

13

14

15

16

17

18

19

20

21

22

23

24

25

26

27

28

29

30

31

32

33

34

35

36

37

38

Longitude

125°1′33.70′′E

124°47′26.37′′E

124°7′29.46′′E

124°10′18.44′′E

124°4′21.01′′E

124°13′48.39′′E

125°5′13.08′′E

124°19′43.69′′E

125°5′44.34′′E

124°33′24.67′′E

124°10′47.42′′E

124°53′0.91′′E

124°25′48.41′′E

124°14′26.30′′E

124°7′11.79′′E

124°51′33.02′′E

124°32′45.98′′E

124°24′55.57′′E

124°14′26.30′′E

124°5′23.40′′E

124°15′13.66′′E

124°14′26.30′′E

124°14′26.30′′E

124°42′48.62′′E

124°36′54.10′′E

124°12′17.04′′E

125°3′32.79′′E

125°1′35.95′′E

124°26′32.52′′E

124°45′31.46′′E

124°14′28.74′′E

124°27′29.24′′E

124°14′25.93′′E

124°23′40.96′′E

124°24′25.80′′E

124°14′29.51′′E

124°28′59.73′′E

124°14′26.30′′E

Latitude

43°41′0.47′′N

43°53′0.74′′N

43°15′44.59′′N

43°21′49.31′′N

43°19′45.71′′N

43°21′15.20′′N

43°41′44.43′′N

43°22′8.97′′N

43°40′29.20′′N

43°20′52.34′′N

43°25′40.90′′N

43°31′49.07′′N

43°16′29.10′′N

43°18′53.47′′N

43°20′22.66′′N

43°27′36.67′′N

43°20′35.16′′N

43°36′1.65′′N

43°18′53.47′′N

43°18′49.02′′N

43°16′54.08′′N

43°18′53.47′′N

43°18′53.47′′N

43°23′39.28′′N

43°19′51.16′′N

43°22′14.88′′N

43°50′37.07′′N

43°41′1.96′′N

43°17′30.36′′N

43°32′48.90′′N

43°18′51.44′′N

43°37′22.45′′N

43°19′8.20′′N

43°32′45.14′′N

43°16′55.21′′N

43°19′8.24′′N

43°20′13.10′′N

43°18′53.47′′N

Soil type

Phaeozem

Phaeozem

Phaeozem

Chernozem

Phaeozem

Phaeozem

Phaeozem

Phaeozem

Phaeozem

Phaeozem

Phaeozem

Phaeozem

Phaeozem

Chernozem

Phaeozem

Phaeozem

Phaeozem

Chernozem

Chernozem

Chernozem

Phaeozem

Chernozem

Chernozem

Aquolls

Aquolls

Chernozem

Phaeozem

Phaeozem

Phaeozem

Aquolls

Chernozem

Chernozem

Chernozem

Chernozem

Phaeozem

Chernozem

Phaeozem

Chernozem

Soil 
pH

5.67

5.95

4.77

5.58

5.51

5.23

5.56

5.43

5.41

5.23

4.97

5.94

5.42

6.32

5.50

5.00

5.11

7.77

7.73

7.89

5.26

7.27

5.64

6.27

6.84

7.84

6.23

6.87

5.13

5.24

5.99

7.89

7.11

7.88

5.08

6.04

6.09

7.79
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1.2　土壤理化性质测定

土壤理化性质测定采用《土壤农业化学分

析方法》中的常规分析方法[28]。土壤 pH 采用去

除二氧化碳的蒸馏水按风干土与水质量体积比

1:2.5 提取，用 pH 计测定。土壤有机碳含量采

用重铬酸钾氧化法测定。土壤总氮含量用元素

分析仪(Elementar vario 公司)测定。土壤硝态氮、

铵态氮利用 2 mol/L 的氯化钾溶液按鲜土与溶液

的质量体积比 1:2.5 提取，用连续流动分析仪

(Technicon 公司)测定。可溶性有机碳用超纯水

按鲜土与水的质量体积比 1:5 提取，经 0.45 μm

滤膜过滤后用 TOC 分析仪(Analytik Jena 公司)测

定。土壤阳离子交换量和交换性盐基的测定依

照《中性土壤阳离子交换量和交换性盐基的测

定》 (NY/T 295—1995)[29]，土壤可交换酸度的测

定依照《土壤可交换酸度的测定氯化钡提取-滴

定法》 (HJ 631—2011)[30]。

1.3　磷脂脂肪酸测定

磷脂脂肪酸是活体微生物细胞膜的重要组

成成分，可作为生物标识物从细胞水平指示细

菌、真菌、放线菌等微生物类群的生物量和群

落结构。PLFA 的提取和分析依据 Liang 等[31]的

方法。使用配备 25 m×0.20 mm×0.33 μm HP-

ULTRA 2 色谱柱和氢火焰电离检测器的 Agilent 

7890B 气相色谱仪(Agilent Technologies 公司)对

提取物进行分析。使用 Sherlock 微生物鉴定系

统(MIDI 公司)鉴定脂肪酸。使用含有直链饱和

脂肪酸甲酯和羟基脂肪酸甲酯混合物作为标准

品。用已知浓度的十九烷酸(19:0)作为内标，将

峰面积转换为单位土壤质量的 PLFA 含量(nmol/g)。

最 后 将 获 得 的 PLFAs 归 类 为 放 线 菌

(actinomycetes)、真菌和细菌，其中真菌包括腐

生真菌 (saprotrophic fungi, SF)和丛枝菌根真菌

(arbuscular mycorrhizal fungi, AMF)，细菌包括革

兰氏阳性菌和革兰氏阴性菌[32-33]。例如，细菌

标志脂肪酸为 12:0、14:0、15:0、18:0、20:0、

14:0 iso、15:0 anteiso、15:0 iso、15:1 iso ω6c、

16:0 iso、17:0 anteiso、17:0 iso、17:1 iso ω9c、

16:1 ω7c、17:0 cyclo ω7c、17:1 ω8c、18:1 ω7c、

19:0 cyclo ω7c、21:1 ω3c 等；放线菌标志脂肪酸

为 16:0 10-methyl、17:0 10-methyl、17:1 ω7c 10-

methyl、18:0 10-methyl 等；真菌标志性脂肪酸

为 18:1 ω9c、18:2 ω6c、16:1 ω5c 等。

1.4　数据处理与统计分析

1.4.1　微生物胁迫指数计算

微生物胁迫指数 (microbial stress indicator, 

MSI)的计算方法为(17:0 cyclo ω7c+19:0 cyclo ω

7c):(16:1 ω7c+18:1 ω7c)，用于表征微生物群落

的营养胁迫状态，比值越大表明微生物受到的

养分胁迫程度越严重[33-35]。

1.4.2　总磷脂脂肪酸生物量与土壤有机碳的

比值

总磷脂脂肪酸生物量与土壤有机碳的比值

(PLFA/SOC)表示每单位土壤有机碳能够支持的

微生物生物量大小，用以反映微生物对有机碳

的利用效率，数值越高说明微生物对土壤有机

碳的利用效率越高[36]。

1.4.3　统计方法

采用 Kolmogorov-Smirnov 方法评估数据分

布的正态性，并通过 Levene 方差检验评估数据

的方差齐性。利用 OriginPro 2021 软件进行函数

拟合和主成分分析(PCA)。在拟合过程中，去除

异常值后根据拟合参数(P 值、R2 值、AIC 值)确

定拟合模型。通过 PCA 区分不同微生物类群受

黑土酸化的影响程度。利用 Canoco 5.0 软件进

行冗余分析(redundancy analysis, RDA)，并采用

蒙特卡罗排列的正向选择程序筛选对 PLFA 组成

具有重要影响的因子。使用 R 语言中的 lavaan

包进行结构方程模型分析，以评估土壤酸化与

交换性阳离子浓度、微生物底物可利用性、微

生物功能类群和 SOC 之间的直接和间接联系。

模型中选择最大似然估计方法进行拟合，并使

用 P 值、卡方值(χ2)、拟合优度指数(goodness of 

fit index, GFI) 和均方根误差 (root mean square 
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error of approximation, RMSEA) 评估模型的拟

合度。

2　结果与分析　结果与分析

2.1　黑土酸化对土壤交换性阳离子的

影响

土壤 pH 与交换性酸总量呈指数相关关系

(R2=0.85)，说明在本研究样本范围内 pH 值可以

准确反映土壤酸度。进一步分析 pH 与土壤交换

性阳离子的关系发现(图 1A、1E)，pH 与 CEC

和 Ca2+呈“S”型正相关关系。在 pH>7.00 时，二

者随酸化显著下降；当 pH 由 7.00 降到 6.00 时，

CEC 基本不变，Ca2+缓慢下降；继续酸化时，

二者均显著下降(图 1A、1B)。Mg2+浓度随着土

壤酸化先升后降，在 pH 6.00 时达到最大值

(图 1C)。

2.2　黑土酸化对土壤碳、氮相关指标的

影响

对土壤 pH 与碳、氮相关指标进行拟合发现

(图 1F−1L)，黑土酸化程度与 SOC 和 TN 呈显著

的非线性相关关系(图 1F−1G)。在 pH 大于 6.75

的范围内，SOC 和 TN 略有增加但变化不显著；

当 pH 下降到 6.75 后，随 pH 的下降显著降低。

土壤碳氮比(C/N)在 pH>6.75 的范围内随 pH 的

降低而增加，而在 pH<6.75 的范围内不随 pH 发

生显著变化(图 1H)。DOC 及 DOC/SOC 随土壤

酸化无明显变化(图 1I、1J)。对土壤矿质氮含量

分析发现，土壤铵态氮与 pH 呈显著的线性正相

关关系，随土壤酸化程度加剧显著降低(图 1K)，

而与硝态氮的关系不显著(图 1L)。

2.3　黑土酸化对微生物群落结构的影响

土壤总 PLFA 含量与土壤 pH 呈显著的“S”
型正相关关系(图 2A)。在 pH>6.25 和 pH<5.25

的土壤中，PLFA 含量随土壤 pH 降低而快速下

降；而在 pH 5.25−6.25 范围内，PLFA 含量相对

稳定，不随 pH 的变化而发生显著变化(图 2A)。

对土壤 pH 与各微生物类群 PLFA 相对含量进行

拟合分析发现 (图 2B−2H)，不同微生物类群

PLFA 含量随 pH 降低的下降幅度不同：细菌、

放线菌和腐生真菌的相对含量与 pH 无显著相关

关系，表明其生物量的变化与 PLFA 总量的变化

规律相似；革兰氏阳性菌的相对含量先随 pH 的

降低而增加，当 pH 下降到 5.25 时随 pH 的降低

而下降，表明其生物量在 pH>5.25 范围内下降

幅度慢于群落整体水平，而在 pH<5.25 时快于

群落整体水平；革兰氏阴性菌的相对含量与土

壤 pH 呈显著负线性相关，表明其生物量在整个

pH 梯度的下降速度始终快于群落总体水平；真

菌(包括 AMF)的生物量变化规律与革兰氏阳性

菌刚好相反，即在 pH>5.25 时下降快于群落整

体水平，而在 pH<5.25 时慢于群落整体水平。

在黑土酸化过程中，土壤真菌/细菌比值(F/

B)先下降后增加，在 pH 为 5.50 附近达到最小

值(图 2I)，表明相较于细菌生物量，土壤真菌生

物量在 pH>5.50 的范围内随 pH 下降的幅度更

大，而在 pH<5.50 的范围内下降幅度更小。革

兰氏阳性菌与革兰氏阴性菌的比值(G+/G−)与 F/B

相反，随 pH 的下降先增加后降低，在 pH 为

5.25 处达到最大值(图 2J)，表明相较于 G−，在

pH>5.25 的范围内 G+的生物量下降幅度更小，

而在 pH<5.25 范围内下降幅度更大。丛枝菌根

真菌与腐生真菌的比值(AMF/SF)与土壤 pH 呈显

著正相关关系，表明在黑土酸化过程中相较于

SF，AMF 生物量下降幅度更大(图 2K)。微生物

胁迫指数与土壤 pH 之间存在显著的幂函数负相

关关系(图 2L)，表明随黑土酸化程度加剧，微

生物群落受到的养分胁迫也急剧增加。

主成分分析(PCA)结果进一步表明(图 3)，

土壤微生物 PLFA 群落结构在不同 pH 条件下呈

现显著差异，PCA 1 轴和 PCA 2 轴分别解释了

微生物群落结构差异的 36.7% 和 10.8%。按 pH

由高至低，不同的脂肪酸种类有明显区分：低

pH 土壤的主要特征性 PLFA 标志物来自 G+ 

(15: 0 iso、 16: 0 iso、 17: 0 iso)、G− (19: 0 cyclo     

ω7c) 和放线菌 (17: 0 10-methyl、 17: 1 ω7c 10-
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图1　土壤pH与土壤交换性阳离子(A−E)、土壤碳、氮相关指标(F−L)的相关关系。CEC：阳离子交换量；

SOC：土壤有机碳；TN：土壤总氮含量；C/N：土壤有机碳与总氮之比；DOC：可溶性有机碳；DOC/

SOC：可溶性有机碳与有机碳的比值；NH4
+-N：土壤铵态氮；NO3

−-N：土壤硝态氮。下同。

Figure 1　Correlation between soil pH and soil exchangeable cations (A−E), and soil carbon, nitrogen-related 

properties (F−L). CEC: Cation exchange capacity; SOC: Soil organic carbon; DOC: Dissolved organic carbon; 

TN: Total nitrogen; C/N: Ratio of soil organic carbon to total nitrogen; NH4
+-N: Ammonium; NO3

−-N: Nitrate. 

The same below.
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图2　土壤pH与总磷脂脂肪酸含量(A)、各微生物类群PLFA相对含量(B−H)以及不同类群含量之比(I−L)的

关系。G+：革兰氏阳性细菌；G−：革兰氏阴性细菌；Actinomycetes：放线菌；AMF：丛枝菌根真菌；

SF：腐生真菌；MSI：微生物胁迫指数。

Figure 2　Correlation between soil pH and total PLFA (A), the relative abundance of individual microbial groups 

(B−H), and the PLFA ratios of different groups (I−L). G+: Gram-positive bacterial PLFAs; G− : Gram-negative 

bacterial PLFAs; AMF: Arbuscular mycorrhizal fungal PLFAs; SF: Saprotrophic fungal PLFAs; MSI: microbial 

stress indicator.
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methyl)，而高 pH 土壤的主要特征 PLFA 标志物

来 自 G− (16: 1 ω7c、 18: 1 ω7c) 和 AMF (16: 1 

ω5c)。

2.4　土壤微生物群落与理化性质的相

关性

土壤微生物群落与理化性质的冗余分析结

果显示(图 4A)，所测的环境因子解释了 54.37%

的群落变化，其中土壤 pH 对微生物群落的影响

最大，贡献了 39.60% 的解释度。真菌、AMF

和 G−的相对含量以及 F/B 和 AMF/SF 与土壤

pH、Ca2+、SOC、TN、NH4
+-N 含量和 PLFA/

SOC 呈显著正相关关系，而与 DOC/SOC、C/N

和 Mg2+呈显著负相关关系；G+的相对含量、G+/

G−和 MSI 与 pH、Ca2+、SOC、TN、NH4
+-N 含

量呈显著负相关关系。

进一步基于结构方程模型分析发现(图 4B)，

土壤酸化(pH 降低)主要通过对微生物底物可利

用性(MSI)和 Ca2+浓度的影响调控微生物群落结

构，进而影响 SOC 含量。具体而言，土壤酸化

显著增加了微生物的养分胁迫，进而负向影响

AMF 和 G−的相对含量，其中，AMF 相对含量

的下降导致 SOC 的显著下降，而 G−相对含量变

化对 SOC 的影响不显著。此外，土壤酸化过程

中 Ca2+浓度的降低对 AMF 的负向影响也不利于

SOC 的积累。

3　讨论　讨论

3.1　玉米带典型黑土区农田土壤酸化对

土壤理化性质的影响

阳离子交换是一种重要的酸缓冲机制，一

般认为 CEC 越大对酸的缓冲能力越强[37]。在本

研究中，Ca2+浓度占 CEC 的 60% 以上，且随

pH 的降低明显下降，说明土壤溶液中的 H+主要

由 Ca2+缓冲(图 1)。然而在 pH<6.0 的土壤中，

Mg2+也随 pH 的降低显著下降，说明此阶段 Ca2+

和 Mg2+共同起到缓冲作用。土壤有机质中的有

机胶体具有巨大的比表面积与大量的负电荷，

使其具备强大的阳离子吸附能力，在酸缓冲性

中扮演重要角色[12]。在本研究中，黑土酸化程

度与 SOC 呈非线性相关关系，在 pH>6.75 的范

围内 SOC 含量未发生显著变化(图 1F)，但 CEC

显著下降(图 1A)，可能是因为 SOC 组成发生了

图3　土壤pH对微生物磷脂脂肪酸影响的主成分分析图

Figure 3　The principal component analysis (PCA) visualization of the effect of soil pH on microbial PLFA 

composition.
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变化，导致土壤对阳离子的吸附能力降低。研

究表明矿物结合态有机质组分通常比颗粒态有

机质组分具有更高的阳离子交换量[38-39]，因此

未来有必要对土壤有机碳组分进行深入分析。

在 pH<6.75 的情况下，土壤持续酸化伴随 Ca2+

和 Mg2+的流失，致使胶体复合体稳定性下降，

进而造成有机碳损失[40-41]。本研究中 DOC 含量

未发现显著变化，可能是因为 DOC 主要来自植

物根系分泌物、秸秆等外源有机物的分解，而

采样时间处于非生长季且温度较低(11 月份)，既

无植物生长，对外源有机物的分解能力也较弱。

与之前的研究相似[42]，本研究也表明酸性土壤

环境会降低养分的可用性，尤其是 NH4
+-N，与

土壤 pH 呈显著的线性正相关关系(图 1K)。这可

能主要是因为 NH4
+-N 是土壤硝化反应的主要底

物，反应产生 H+和硝酸根造成土壤酸化。本研

究中 NO3
−-N 与 pH 不存在显著相关性(图 1L)的

原因可能是 NO3
−-N 被作物吸收的同时容易淋

图4　土壤微生物群落与土壤理化性质的冗余分析(A)及结构方程模型分析(B)。结构方程模型中实线表示

路径显著(P<0.05)，虚线表示路径不显著(P>0.05)。路径旁边的值代表标准化路径系数；蓝线代表负路径，

红线代表正路径；线宽反映各路径的贡献大小。

Figure 4　Redundancy analysis (A) and structural equation model analysis (B) of soil microbial traits and soil 

physicochemical properties. In the SEM, solid lines indicate significant paths (P<0.05), dashed lines indicate non-

significant paths (P>0.05). The values next to the solid lines represent standardized path coefficients. Blue lines 

represent negative effects, and red lines represent positive effects. The width of solid lines reflects the relative 

contribution of each path.
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失。上述结果说明，黑土酸化超过阈值后酸化

与退化将叠加，造成碳、氮损失，影响土壤功

能的发挥。

3.2　玉米带典型黑土区农田土壤酸化对

微生物群落和功能的影响

各微生物类群 PLFA 含量和微生物胁迫指数

与 pH 的相关关系(图 2)表明，随土壤酸化程度

的加剧微生物受到的环境胁迫急剧增加，导致

微生物生物量显著下降。然而在 pH 5.25−6.25

的范围内，部分微生物可能具有更好的适应性，

因此生物量维持相对稳定。不同类群相对总

PLFA 的变化规律不同，这种变化受到底物可利

用性[43]和土壤溶液中阳离子浓度的调控(图 2)。

具体而言，真菌与细菌的比值随土壤酸化程度

的加剧先下降后增加(图 2I)，表明在酸化初期细

菌群落的适应性强于真菌，而在更强的酸化条

件下真菌对酸性胁迫的相对适应性强于细菌。

与 G−相比，G+表现出对土壤酸化更强的抗性，

原因可能是 G−的细胞壁相对较薄，外层脂多糖

更易受酸性环境的影响，而 G+的细胞壁具有较

厚的肽聚糖层，有助于在逆境下维持细胞壁结

构的稳定。这与之前研究发现 G+的耐旱性显著

高于 G−的结果类似[44]。研究表明 G−更依赖于从

植物中获取简单碳化合物，而 G+与土壤中更复

杂的碳化合物关系更密切[45]。在本研究中，G+/

G−与 SOC 之间显著负相关关系(图 4A)表明，在

酸化土壤中复杂碳组分占 SOC 的比例可能增加，

即有机碳的稳定性提高。对于真菌类群，AMF/

SF 与 pH 呈显著的正相关关系(图 2K)，说明与

SF 相比 AMF 对土壤酸化表现出更强的敏感性。

进一步探究其原因，本研究进行了 RDA 分析，

结果显示 AMF 与 SOC、TN、NH4
+-N、DOC/

SOC 和 C/N 存在显著的相关性(图 4A)，其原因

可能是 AMF 虽然是一种普遍存在的土壤真菌，

可以与超过 80% 的陆地植物形成共生关系，但

AMF 的腐生能力有限，偏爱吸收铵根离子满足

自身生长对氮的需求[46]，不能直接利用土壤中

多数以有机形式或与金属络合形式存在的养

分[47]。因此在土壤酸化过程中，土壤中养分的

急剧下降可能限制了 AMF 的生长。同时，AMF

还与 CEC 和 Ca2+存在显著的正相关关系 (图

4A)。之前的研究也报道过 CEC 是影响全球真

菌多样性最重要的因子之一[48]，其原因可能是

这些阳离子在真菌的生理过程中起着至关重要

的作用[49]。此外，PLFA/SOC 与真菌和 AMF 的

相对含量以及 AMF/SF 存在显著的正相关关系，

但与细菌、G+、G−和放线菌均不存在显著的相

关关系(图 4A)。上述结果表明不同类群对土壤

酸化的敏感性不同。真菌，特别是 AMF 在土壤

酸化过程中对土壤有机碳积累可能起到了重要

作用，而细菌群体对这一过程的贡献相对较小。

其潜在的机制是土壤酸化通过影响底物可利用

性和交换性 Ca2+浓度对 AMF 产生了消极影响，

从而造成了 SOC 损失(图 4B)。需要注意的是，

本研究采用空间样品代替时间序列的方法，且

样品主要来自吉林中部玉米带典型黑土区的耕

层土壤，具有一定区域局限性。因此考虑到受

数据局限性和模型简化性的影响，未来需通过

长期定位监测或时间序列样品深入研究酸化过

程对微生物和有机碳积累的响应规律。

4　结论　结论

本研究采用“空间代替时间”的研究策略，

分析了吉林玉米带典型黑土区农田土壤酸化对

土壤活体微生物群落和理化性质的影响。研究

发现玉米带黑土酸化对 SOC 的影响存在阈值，

当 pH 低于 6.75 时酸化会引起土壤碳、氮养分

的损失和有效性下降。不同 pH 阶段的阳离子缓

冲机制存在显著差异，钙离子在黑土酸化过程

中起到重要的缓冲作用，当 pH 小于 6.00 时钙

离子和镁离子共同起到缓冲作用。土壤微生物

PLFA 含量对酸化的响应呈“S”型下降规律，在

pH 5.25−6.25 的范围内微生物生长维持相对稳

定。土壤酸化增加了微生物群落的营养胁迫，

但不同微生物类群对酸化的响应不同。与细菌
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相比，黑土酸化初期可能对真菌的影响更大，

但在更强的酸化条件下真菌表现出比细菌更强

的抵抗力；细菌群落中，革兰氏阳性菌对酸化

的抵抗力强于革兰氏阴性菌；真菌群落中，腐

生真菌对酸化的抵抗力强于丛枝菌根真菌。丛

枝菌根真菌对土壤酸化的响应在有机碳积累的

过程中发挥了重要作用。本研究初步明确了黑

土酸化对主要活体微生物类群和有机碳含量的

影响，为遏制黑土酸化问题提供了理论支持。
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