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摘  要 

微生物目前在地球上不仅数量最多，分布最广，而且也是出现最早的生物群。它们广泛地存在于土壤、

淡水湖、海洋等多种不同的生境中，就丰度而言，土壤中微生物的群落最高。在生物的氮循环过程中，

土壤微生物群落起到了至关重要的作用，与此同时，自然氮沉降和人工增氮也对土壤微生物的分布产生

影响。本文主要综述了大气氮沉降对土壤微生物的影响，以及部分地区和种植地在不同的时间段(长期或

者短期)的氮添加对土壤中微生物的影响。氮沉降也同样对土壤中的微生物生物量产生相应的影响，首先

改变微生物的多样性和群落结构，进而影响功能和环境；不同水平的氮素添加影响土壤pH值，引起土壤

酸化。根据土壤环境的不同，对土壤微生物群落的影响也不同。 
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Abstract 
Microorganisms are the most abundant, widespread and earliest biota on Earth. They are found in 
a variety of habitats, including soil, lakes, and oceans, with soil having the highest microbial com-
munity richness. The soil microbial community is the key link driving the nitrogen cycle. At the 
same time, natural nitrogen deposition and anthropogenic nitrogen addition also affect soil mi-
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croorganisms. This paper mainly summarizes the impact of atmospheric nitrogen deposition on 
soil microorganisms, as well as the medium- and long-term and Effects of short-term nitrogen ad-
dition on soil microbes. Nitrogen deposition changes soil microbial biomass, affects soil microbial 
diversity and community structure, and then affects microbial community functions and soil en-
vironment; nitrogen additions to varying degrees affect soil pH and cause soil acidification. The 
microbial community effect size also varied. 
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1. 引言 

土壤是在气候、母质、植被(生物)、地形、时间综合作用下的产物，也是营养物质的地质循环和生物

循环形成的。我们常说的细菌、古菌、真菌、病毒、原生动物和显微藻类等都属于土壤中的微生物。其

中细菌含量最多，总数可达 106~109 个/g，在土壤中微生物中占据了七到九成。然而细菌的总量受不同土

壤影响产生的变化很大，并且受到土壤养分、水分、温度和 pH 的直接影响。作为微生物的生境，土壤

的各项因素指标影响着微生物的数量与分布，同样地，微生物的活动对土壤环境也会产生影响。土壤中

有机碳和氮素含量会因为光能营养微生物的作用而增加，也为其他微生物创造了有利的生长条件。微生

物驱动着地球的大部分氮(N)循环，但我们仍然缺乏对土壤氮添加过程的微生物的丰度和组成的变化的了

解。本文主要总结了氮沉降或者氮肥的添加对土壤微生物群落结构、生物量等的影响。 

2. 大气氮沉降对土壤微生物的影响 

作为草地土壤生态系统中重要的组成部分，土壤微生物参与土壤的碳、氮的循环及其他形式的有机

物的矿化过程[1]，氮的沉降会对土壤微生物学特性有所影响，其中最显著的改变就是土壤中微生物的生

物量[2] [3]，通过对细菌与真菌比值的调整，从而对土壤微生物群落结构进行改变[4]。然而从另一方面，

Huang 等[5]的研究表明，在沙漠草原的干燥土壤环境中，氮沉降无法改变土壤细菌与真菌的比值。

Zechmeister-Boltenstern 等[6]的研究表明，当氮沉降不低于 32 Kg/hm2a 时，真菌类群的生长代谢会停止。

Demoling 等[7]氮沉降试验研究表明氮沉降对土壤碳限制有所增加，他们的实验是在挪威森林进行模拟的，

到达一定量的氮沉积会导致土壤微生物生物量和土壤微生物活性下降。此外，氮添加会改变土壤微生物

功能多样性和结构组成[8] [9]。在自然环境中植被、土壤的类型、氮添加量和添加速度也会因为氮沉降有

所影响，多数研究结果表明，氮添加会使土壤微生物多样性和微生物生物量降低[10]。 
YAN 等[11]研究表明硝化细菌的生物量会因为氮的添加而有所增加，进而使土壤氮素的流失加剧，

导致氨化细菌增加，固氮细菌减少。在北美阔叶林进行实验时发现，氮元素的释放对共生真菌生物量会

有消极作用[12]。LU 等[13]发现高氮处理使细菌生物量减少，会使菌根真菌微生物量会有明显下降。在

其它相关的实验中我们会发现许多细菌和放线菌的丰度会随着施氮水平的增加而增加，而真菌随着氮处

理水平的增加而减少[14] [15]，有些实验数据表明，氮沉降会抑制细菌生长，尤其对真菌的抑制效果更加
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明显[16]，Janssens 等[17]通过 Meta 分析也验证了相关的结论，施氮降低了土壤微生物生物量。综上，氮

沉降是给土壤微生物生物量带来消极影响的重要因素之一。 
氮的释放会对微生物多样性产生负面影响，正如对土壤微生物进行氮添加影响的研究中所得到的结

论，土壤细菌和真菌多样性会随着施氮量的增加而下降[18]，这可能与植物和微生物间其他限制性资源的

竞争、植物引起的土壤真菌和细菌生态位的多样性减少以及土壤酸化等因素有关[19] [20]。对土壤施放过

多的氮肥会对生态系统的生物多样性产生影响，而且这些影响往往都是消极的[21]，另一方面，一些研究

表明施氮未使土壤微生物多样性出现显著变化[22] [23]，Fierer 等[23]通过 16s RNA 基因测序表明，施氮

对细菌多样性无显著影响，但却对实验所在地微生物群落组成进行了改变，而这种变化可能是氮有效性

增加所导致的。 
在氮添加响应对于土壤细菌群落结构影响的的试验中，通过对氮肥释放所产生的氮元素增加，土壤

细菌活性和群落结构和功能全都发生了变化，这可能是由于施氮缓解了土壤原本的氮限制所致[10]。短期

和长期两种施氮方式对微生物引起的响应也各有不同，YAN 与 YUAN 认为，短期性的对土壤微生物施

氮会使富营养群体受到刺激，与此不同的，对土壤微生物进行长期施氮会引起土壤酸化等副作用，进而

对土壤中的细菌群落产生相反的消极影响[11] [24]。 

3. 氮元素在土壤微生物中循环 

氮(N)循环是微生物进行的最重要的土壤功能之一[25] [26]。固氮细菌通过利用生物圈中大部分可用

的氮将二氮(N2)还原为铵(NH4+)。其他微生物将有机氮分解为铵，而硝化微生物将铵氧化为亚硝酸盐

(NO2−)，然后转化为硝酸盐(NO3−)。这是植物首选的氮形式。硝化微生物通过将氮返回大气并完成氮循环，

将硝酸盐还原为一氧化氮(NO)、一氧化二氮(N2O)和二氮(N2) [27]。N 循环在控制 N2O 排放等方面还发挥

着额外的环境作用。负责 N 循环的土壤微生物通常对外部干扰非常敏感[28]。例如，在诸多影响土壤氮

循环过程，长期农业施肥塑造相应原核生物群落已被证明是一种有效手段[29]。 
反硝化和硝化通常涉及特定的氮转化微生物，而这两种反应也是氮循环的重要组成部分。所谓的氨

氧化，就是使用氨氮加氧酶，进而将氨氧化成羟胺，这种转化是通过好氧氨氧化细菌(AOB)和古细菌(AOA)
进行的[30]。虽然 AOA 和 AOB 可以共存并有助于土壤中的氨氧化，但已发现 AOB 在推动管理的草地和

耕地土壤中的氨氧化方面发挥着至关重要的作用[31] [32]。相比之下，将硝酸盐还原为二氮(N2)的完全反

硝化涉及一系列酶反应和不同的微生物群落，这些微生物群落在系统发育上比氨氧化剂更异质[33]。在反

硝化细菌中，亚硝酸盐(由 nirK−和 nirS−的细菌携带)产生还原酶以将亚硝酸盐(NO2−)转化为一氧化氮(NO)，
另一方面，含有 nosZ 的细菌产生 N2O 还原酶来催化(N2O)还原为氮气[34]。因此，nirK、nirS 和 nosZ 是

决定反硝化过程中 N2O 和 N2 产生的重要基因。 
N 转化过程包括三个主要步骤：1) 高分子量有机物的降解；2) 矿化；3) 硝化。每个步骤主要由不

同的微生物驱动。真菌和原核生物分别是降解和矿化的主要驱动力[35]。氨氧化细菌和古细菌在硝化的限

速过程中发挥着重要作用[36] [37]。微生物分类群转化 N 的能力各不相同，一些分类群高度加速每个 N
转化步骤。例如，原核生物分类群的分解能力，尤其是它们产生分解酶的能力，因分类群而异[38] [39]。
氨氧化细菌和古细菌也有不同的氧化能力，氨氧化细菌在高铵浓度下比氨氧化古细菌更具竞争力[31] [40] 
[41]。 

4. 肥料的添加对土壤微生物的影响 

生物固氮和氨化、硝化、反硝化是驱动土壤微生物的四种氮数转化的主要过程。nifH、氨氧化古菌

基因(amoA-AOA)、氨氧化细菌基因(amoA-AOB)和反硝化相关基因(nirK)是对氮有固化作用细菌的四种主
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要基因。N 是限制农业生态系统中净初级生产和土壤有机质(SOM)稳定的最重要的养分。为了克服潜在

的 N 限制，合成肥料通常用于提高植物生产力，尽管它们也会导致不利的副作用，例如富营养化、土壤

退化和温室气体排放[42]。它们的过度使用还可以通过减少真菌和细菌多样性[43]和增加病原真菌活性[44]
来破坏土壤内在养分循环。与合成肥料相比，长期施用粪肥通常会提高表层和底土的总有机质和可溶性

有机质含量[45]，对脲酶、蛋白酶以及纤维素等酶的活性有所提高，以及 β-葡萄糖苷酶[46]，并增加土壤

原核生物和真菌多样性[47]。众所周知，添加无机肥料会显着影响农业土壤中的氮循环[48]。然而，施肥

可能会产生不成比例的更大影响。首先，施肥可以增加土壤有机氮含量(如蛋白质、肽、氨基酸、尿素)，
这将改变底物浓度和有机氮与无机氮的相对比例[49]。其次，添加无机肥料也是微生物群落更化学计量平

衡(炭氮比以及微量元素)的营养来源重要体现[42]。它不但通过促进微生物的生长以及多样性，进而对土

壤理化性质进行了有效地改善[50]，还对微生物过程中的酶介导进行刺激[51] [52]。施肥增加了微生物的

生物量和活性，从而提高了蛋白质、肽和氨基酸等有机氮的加工速率；粪肥添加会导致微生物群落转向

以真菌为主的微生物群落；施肥增加了有机和无机氮的同化，因为它对微生物生物量和活性有积极影响；

由于微生物生物质对碳的需求增加，肥料应用增加了底土中的氮矿化。 

4.1. 长期施氮对土壤微生物的影响 

施肥显着增加了表层和底土中的土壤有机质、总 N、溶解的有机 C 和 4NH+ 含量。此外，肥料的长期

施用增加了土壤 MBC 和 MBN 的含量，表层土壤中的含量远高于底土中的含量。土壤呼吸速率随着施肥

量的增加而增加，表层土壤的呼吸速率高于底土。 
李皓等试验证明将有机肥和生物碳合理进行合理配比(与减氮)一起能改变对土壤微生物多样性的消

极影响，减少过度施用氮肥对生物环境的破坏[53]。而薛璟花等实验表明氮沉降的会使土壤 ph 值提高进

而变成碱性，这种变化无疑会对微生物群落产生不良的影响，使土壤中的微生物量有所减少，抑制真菌

的生长，在土壤的属性中真菌和细菌总量的比重就有所变化，一般会有所减少[54]。氮长期释放会导致氮

沉降，高丰度的氮环境土壤会使得微生物功能多样性有所降低，碳源微生物活性也会有明显的降低，在

另一方便微生物对单一碳源底物的利用能力也会降低，这一变化是由于对土壤长期施氮使土壤微生物的 
AWCD 值降低造成的。对土壤施氮会提高对土壤微生物的代谢活性，也是微生物群落的代谢活性增强。

吴松芹等[55]在研究氮沉降对滨海湿地土壤微生物的影响中对生物群落的代谢活性进行了研究，研究结果

显示，低氮和高氮的处理均都使微生物对酸类碳源利用的活性有所降低，而高氮处理使微生物群落对胺

类碳源的利用能力有所提高；王晶晶等在外源氮磷的输入对常绿阔叶林表层土壤微生物的影响实验中也

得到了相似的结论，也就是氮输入提高了土壤微生物对酚类和氨基酸类碳源的利用能力[56]。Blagodatskaya
等在研究中发现，壤微生物对碳源的摄入活性变化与土壤 pH 值的变化有很大的相关性[57]，也就是土壤

的酸碱度因氮浓度增加而减少。这一结论也在王杰等在研究贝加尔针茅草原土壤微生物中得以验证[28]。
对土壤释放氮素的增加会改变环境的理化性质，不仅对酸碱度和土壤环境的化合物指标有所影响，也会

造成微生物群落对碳源的利用模式发生变化，土壤微生物的代谢活性也随之有所变化。对土壤进行氮释

放也会改变土壤微生物对底物的利用模式，正如 Deforest 等在模拟大气氮沉降对密歇根州的阔叶林的研

究，根据他们的研究结果我们可以看出，微生物群落对底物的利用效率由于硝酸氮的添加改变了异养型

[58]。而根据 Frey 等在研究氮沉降对森林土壤微生物的响应中发现，也同样得到了微生物对底物的利用

度可以通过硝酸铵量进行调整[59]。 
张彦东等在对金沙江干热河谷退化草地土壤微生物研究中表明，当对土壤施加浓度比较高的硝酸铵

氮肥会引起土壤微生物的生物量提高[60]。Frey 等通过长期对土壤施氮，进而观察对温带阔叶林和红松

林的影响，氮的添加使土壤里真菌和细菌的生物量明显降低[59]。 
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冯蒙蒙等试验表明，长期对土壤增加氮元素氮使得氨氧化古菌在土壤中的丰度增加，但与此同时对

完全氨氧化菌 Clade A 和 Clade B 在土壤中的总量没有产生明显变化[61]。这种添加释放，使完全氨氧化

菌在土壤氨氧化微生物类群中的比率降低。总氮和铵态氮含量对 Clade A 和 Clade B 丰度有提高作用。施

加氮肥会降低土壤 pH 值和有机碳量，使得土壤酸化。但是，不同方式的氮肥施放对 Clade A 和 Clade B
丰度无明显影响，然而氨氧化微生物的比率组成有所变化，他们的比率有所增大。所以，施氮的沉降使

完全氨氧化菌在氨氧化微生物类群中的生存能力减弱。完全氨氧化菌丰度大小的重要影响因素就是土壤

总氮和铵态氮。 

4.2. 短期氮添加对微生物 

宋珂辰等进行 2年的短期不同氮添加量的实验表明：在 0~10 cm深处真菌的数量与氮添加量成反比，

当增加量过大时，土壤微生物群落会有减少，由于氮转化微生物多样性的降低，引起了土壤微生物的群

落结构变化[62]。通过他们的实验我们看到，短期对土壤施加氮肥，0~10 cm 的土壤微生物生物量会有明

显的产生影响，且对土壤 mbN影响相对于 mbC明显[62]。在 0~10 cm土层氮增加会抑制土壤真菌和细菌，

另一方面，10~20 cm 不同氮增量对其他细菌的数量和丰度无影响。这种短期释放氮肥会对 0~10 cm 土层

土碳氮含量有所增加，且有益于氮转化微生物，但对群落影响不大，而高含量施放氮肥会改变氮转化微

生物群落的结构。 
崔亮对马铃薯田进行了短期氮添加实验，实验表明，如果增加土壤中氮肥的量，马铃薯根际土壤菌

数量会先增高而后降低[63]。杨亚东等研究表明，有机肥的施放会对水稻氨氧化古菌和氨氧化细菌的群落

结构、数量等各项指标都产生影响[64]。李依韦等研究表明，对土壤的施肥方式有所改变时，所释放的菌

肥可对高玉米根迹菌群数量和多样性有所提高[65]。 
通过一些其他的研究我们可以知道，在等氮条件下，烤烟根际土壤微生物可以通过有机无机肥的施

放而提高[66]。李延亮等在黄土旱塬垄膜沟播种植条件下，如果通过无机有机肥的配施，可以提高小麦产

量[67]。谷岩等通过同样的方法，提高了大豆土壤微生物的各项指标[68]。甘薯土壤微生物指标也通过陈

晓光等依靠铵态氮施放有所提高[69]。 
土壤细菌的参数指标会由于氮肥(尿素)的施放出现先升高后降低的情况，这个数据是通过马冬云等研

究结果证明的，这种施用方法可以有效调节根际微生物区系[70]。马铃薯根际各个细菌指标，也根据氮肥

施放产生同样先增后减的现象。马铃薯根际土壤菌群也会由于氮肥施用而有所改变。 
有研究表明，土壤中氮含量增加会有效提高土壤细菌优势菌群丰度，也对土壤细菌群落结构有所改

变[71]。通过对项目的调研与数据分析我们可以知道，对土壤短期施氮对土壤细菌群落的影响无相关性，

但高氮处理会提高微生物群落的丰度，富营养型细菌与贫营养型类群丰度比率明显正相关[72] [73] [74]。
Zhou 等在 2015 年研究表明，酸微菌纲和 α-变形菌纲在土壤中丰度的提高与铵态氮施放正相关。很多研

究表明土壤的酸碱度对菌落组成有显著影响，而在这其中， 4NH+ 是微生物的一种重要氮源[75] [76]。 

5. 结论 

随着国内人口的增加，目前提高粮食产量，合理持久地利用好土地资源是国家满足人民温饱的基础。

早期各种肥料的使用，对土壤微生物群落结构与生物量造成了不同程度的影响，我们要根据土地本身的

情况，合理的使用有机肥对土地进行治理，培养优势植物根系菌，例如可利用的有机碳的增加氮、土壤

微生物量、土壤基础呼吸、酶活性和团聚体稳定性。人为引入一些有益微生物，不仅可以提高土壤生态

肥力，增强土壤在生态系统中对有害物质的吸收净化能力，也会使陆地生态系统实现良性循环，改善生

存环境。 
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