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模拟酸沉降对南亚热带季风常绿阔叶林土壤微生物

群落结构的长期影响 
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摘  要  土壤微生物是生态系统重要的组成成分, 尤其是在土壤风化严重, 养分贫瘠的热带和南亚热带森林生态系统中, 微

生物在植物养分的获取、碳循环以及土壤的形成等生态过程中的作用尤为重要。该研究基于鼎湖山南亚热带季风常绿阔叶林

长期(10年)的野外模拟酸沉降实验平台, 探究了土壤微生物群落结构对土壤酸化的响应。结果表明, 酸沉降处理显著降低土

壤pH (即加剧酸化)。土壤酸化对微生物生物量碳(C)含量的影响不大, 但改变了土壤微生物生物量氮(N)和磷(P)的含量, 导致

表层土壤(0–10 cm)微生物生物量C:P和N:P显著提高, 表明土壤酸化可能加剧了微生物P限制。土壤酸化还显著改变了土壤微

生物群落结构, 导致次表层土壤(10–20 cm)真菌:细菌显著增加。进一步分析表明, 土壤pH和土壤有效P含量是影响土壤微生

物群落 为主要的两个因素。 
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Abstract 

Aims  Soil microorganisms are an important component of terrestrial ecosystems and play a critical role in regu-
lating multiple ecological processes such as nutrient acquisition, carbon cycle, and soil formation, especially in the 
tropical forests where soils are highly weathered with poor nutrients. The objective of this study was to examine 
the response of soil microbial community under long-term simulated acid rain (SAR) and investigate the most 
important factors influencing microbial community structure. 
Methods  Based on a long-term (10-year) field SAR experiment, we investigate the response of soil microbial 
community structure to soil acidification in the south subtropical monsoon evergreen broad-leaved forest of 
Dinghushan National Nature Reserve. Four levels of SAR treatments were set by adding the following amount of 
H+: 0 (CK), 9.6, 32 and 96 mol·hm−2·a−1. 
Important findings  1) The SAR treatment significantly reduced the pH value of soil (i.e., increased soil acidifi-
cation). 2) Soil acidification did not significantly influence microbial carbon (C) content, but changed microbial 
nitrogen (N) and phosphorus (P) contents, leading to significant increases in microbial C:P and N:P in topsoil 
(0–10 cm). This result indicated that soil acidification might aggravate microbial P limitation. 3) Soil acidification 
also altered the microbial community structure and significantly increased the fungal/bacterial ratio in the subsoil 
(10–20 cm). Further analysis showed that soil pH and available P content were the most important factors affect-
ing the soil microbial communities under the SAR treatment. 
Key words  soil acidification; microbial stoichiometry; fungal:bacterial; phosphorus limitation 
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自酸雨被列为国际性环境问题, 并引起普遍重

视以来, 我国一直进行着大规模的酸雨监测和研究

(Zhao et al., 1988)。研究结果表明我国酸雨范围广, 

对社会的经济发展和生态系统的功能影响逐年加剧, 

带来了严重的经济和生态损失(Liu et al., 2013)。目

前我国已经成为继欧洲和北美之后的世界三大酸雨

区之一, 并具有 大的强酸雨区(pH < 4.5)。长江以

南地区更是全球的酸雨中心(张新民等, 2010), 降雨

酸化程度显著增加(Zhou et al., 2019)。农业化肥的

施用和化石燃料燃烧等人为排放的SO2、NOx和NHx

等污染物质的增加是近年来酸沉降加剧的主要原因

(Liu et al., 2013; Qiao et al., 2015)。与此同时, 我国

酸雨中的硫化物占比逐年减少(解淑艳等, 2012), 

NO3
–含量增加(Cui et al., 2014), 南亚热带地区的酸

雨已转变为硫酸-硝酸混合型酸雨(王志春等, 2011; 

Jiang et al., 2018; 郑珂等, 2019)。当SO2和NOx等大

气主要的污染物长期以降雨、降尘等形式进入土壤

溶液中时, 将不可避免地造成土壤的酸化(潘根兴, 

1990; Zhu et al., 2016; Jiang et al., 2018)。土壤酸化

的加剧往往会使生态系统变得更加脆弱, 并且通过

抑制土壤微生物活性等影响土壤养分的循环(Liu et 
al., 2017), 从而影响生态系统物种的多样性和生产

力(Chen et al., 2013)。 

土壤微生物是土壤中 主要和活跃的生命形式

(van der Heijden et al., 2008), 并且作为各种土壤过

程的重要参与者, 不仅在维持植物生产力和多样性

以及生态系统功能等方面有着重要的作用(van der 

Heijden et al., 1998; Wardle et al., 2004), 其活性和

群落组成还能够作为生态系统中各种土壤过程的重

要指标(Bardgett & McAlister, 1999)。例如, 可用于

表征土壤中微生物活性的土壤微生物生物量碳含量

不仅是土壤中重要的活性有机碳库(Xu et al., 2013), 

并且由于具有相较于土壤有机质而言更快的周转速

率和对环境变化更为敏感等特性使其成为探究并预

测当前全球变化背景下生态系统过程变化的重要指

标(Spohn et al., 2016)。微生物的化学计量比与环境

中的养分状态存在很强的相关关系, 微生物生物量

碳、氮和磷含量的比值对土壤中养分的限制种类及

程度等也有很好的指示效果(Cleveland & Liptzin, 

2007)。此外, 由于不同微生物类群对环境变化的适

应性存在差异, 随着土壤环境的变化, 其群落结构

也会发生明显的改变(Kang et al., 2018)。相反, 微生

物群落结构揭示了微生物的生态功能差异(Guo et 
al., 2019), 并能在很大程度上反映并决定其生境的

理化性质和养分状况(Wardle et al., 2004; Ziegler et 
al., 2013)。细菌是土壤微生物群落中 活跃的组分, 

体积小、生长迅速以及繁殖快等特性使其对养分质

量具有较高的需求, 因此以细菌为主要微生物的土

壤一般较为肥沃(Delgado-Baquerizo et al., 2017)。真

菌对环境的变化有着较高的适应性, 具有更强的养

分获取能力。例如, 真菌的孢子和菌核等对环境有

着较强的忍耐力, 而菌丝则可以保证其在养分贫瘠

的环境下获取远处的养分(van der Heijden et al., 
1998)。随着土壤微生物群落组成的变化, 生态系

统功能也会发生一定的变化(Wardle et al., 2004)。

以细菌为主要微生物的食物网一般具有较高的矿

化速率, 养分周转效率较快, 而以真菌为主要微生

物的食物网中养分的循环缓慢且高度保守(van der 

Heijden et al., 2008)。因此, 土壤中真菌:细菌(F:B)

变化作为微生物群落结构动态的指标, 也能够很好

地反映生态系统中环境以及养分的变化情况, 具有

重要的生态意义(Bardgett & McAlister, 1999; Wang 

et al., 2019)。 

土壤pH是影响土壤微生物活性和群落结构的

重要因素(Högberg et al., 2007)。酸雨则主要是通过

加剧土壤的酸化以及影响土壤中的养分状态等直接

改变土壤中的微生物的活动和群落组成(Wu et al., 
2016)。绝大多数土壤细菌较适应中性或弱酸性土壤, 

而真菌则能够在更低的土壤pH中生存(Högberg et 
al., 2007), 甚至随着土壤pH的下降, 真菌的活性可

能增加, 降解作用呈现出增加的趋势, 有利于缓解

土壤中的养分限制(Maltz et al., 2019)。例如, Liu和

Zhang (2019)研究表明, 土壤pH是导致土壤中微生

物活性以及群落结构发生变化的决定因素; 酸雨可

以显著改变土壤微生物生物量(Liu et al., 2020), 导

致F:B随着土壤pH的增加呈现出显著的下降趋势

(Bååth & Anderson, 2003)。此外, 土壤pH还显著改

变了土壤中的养分状态和含量(Hou et al., 2018), 导
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致了土壤微生物化学计量(Cleveland & Liptzin, 2007)

和群落功能发生转变(Allison et al., 2007)。基于此, 

我们推测森林生态系统长期的模拟酸雨实验可能会

通过加剧土壤的酸化程度以及影响土壤中的理化性

质和养分状况等途径, 引起土壤中微生物活性的变

化, 并通过改变微生物群落的组成, 尤其是F:B, 来

适应土壤环境的变化, 从而维持地上部分的生产力。 

热带森林是陆地生态系统中 重要的碳库, 储

存了近1/4的陆地碳, 并且每年能够吸收大量的CO2 

(Bonan, 2008)。但与此同时, 热带森林土壤较好的

水热条件使得地质发育较为成熟, 土壤中养分十分

贫瘠(Vitousek et al., 2010)。而长期酸雨导致土壤酸

化加剧, 养分流失愈发严重(Qiao et al., 2015), 微生

物活性和群落组成发生变化, 从而进一步影响了土

壤中养分的循环, 进而导致植物多样性和生产力受

到限制(Bouwman et al., 2002)。目前, 由于受到野外

条件的限制, 热带森林生态系统中微生物对土壤酸

化响应的研究主要集中在比较自然状态下pH不同

的土壤其微生物结构的差异(Hu et al., 2019), 以及

通过室内培养实验探究各个类群微生物对土壤响应

的差异(Liu et al., 2020), 而缺乏直接的长期原位控

制实验。本研究通过模拟酸沉降实验探究土壤理化

性质的变化如何影响土壤微生物活性及其群落结构, 

有利于揭示土壤养分有效性的变化机制, 为未来气

候变化背景下森林生态系统生物多样性稳定及其可

持续经营提供科学依据。 

1  材料和方法 

1.1  研究区概况 

研究地点位于中国广东省肇庆市鼎湖山国家自

然保护区内(112.50°–112.55° E, 23.15°–23.18° N), 

处于南亚热带湿润森林地区, 属于典型季风气候, 

雨热同期 , 年降水量为1 929 mm, 年平均气温

21 ℃。干湿季节交替明显, 其中4–9月为雨季, 降水

量占年降水量的80%, 10月至次年3月为旱季(Lv et 
al., 2014)。近20多年来, 研究区域降水pH均低于4.5, 

酸雨成分主要为硫酸和硝酸混合, 土壤pH逐年下降

(Jiang et al., 2018)。 

实验样地处于海拔高度为250–400 m的季风常

绿阔叶林中, 土壤类型主要为赤红壤, 土壤高度酸

化(梁国华等, 2015), 物种组成丰富, 群落结构复杂, 

主要优势树种为锥 (Castanopsis chinensis)、荷木

(Schima superba)和黄果厚壳桂 (Cryptocarya con-
cinna)(Jiang et al., 2018)。 

1.2  样地设置及土壤样品采集 

于2009年6月, 在鼎湖山季风常绿阔叶林内选

取坡度和坡向接近的区域, 随机设置12个10 m × 10 

m的样方。每个样方四周用混凝土板材围起, 板材

插入地表15 cm, 地上部分高出5 cm, 样方留出3 m

的缓冲带。根据近年来本研究区域中酸雨成分的组

成, 采用摩尔比为1:1的硝酸与硫酸的试剂与鼎湖

山天然湖水调成混合液作为模拟酸雨的实验材料, 

在每月月初和月中, 使用背式喷雾器人工在每个样

方内均匀喷洒40 L不同pH的模拟酸雨。为了避免水

量增加的干扰, 对照处理样方喷洒等量的天然湖

水。本实验总共设置4个酸处理, 分别为对照(CK, 

pH约为4.5的天然湖水)、T1 (pH 4.0)、T2 (pH 3.5)

和T3 (pH 3.0), 相当于额外添加H+量分别为0、9.6、

32和96 mol·hm–2·a–1, 每个处理有3个重复。我们期

望通过添加额外不同的H+量达到土壤酸化的效果。 

于2019年8月进行土壤的取样工作。将土壤表面

的凋落物轻轻拨开, 使用直径2.5 cm的土钻分表层

土壤(0–10 cm)和次表层土壤(10–20 cm)取样。根据

森林植被的不均匀分布的特性选取了尽量远离树干

的4个点, 避免倒木、动物巢穴等明显受到干扰的地

方, 并在每个取样点附近又随机取了4柱土壤进行

混合, 以避免取样点局部凹凸不平等的影响。收集

的新鲜样品立刻放入4 ℃保温箱中, 带回实验室后

迅速储存于4 ℃和–80 ℃冰箱中, 土壤过2 mm筛后

在两周内完成含水量、硝态氮、氨态氮含量和微生

物相关指标测定, 其余指标在半年内完成测定。 

1.3  土壤理化性质及土壤微生物碳氮磷含量的测定 

土壤含水量(SWC)采用烘干称质量法进行测定; 

采用电极电位法测定土壤pH, 水土质量比为2.5:1; 

采用重铬酸钾氧化-外加热法测定土壤有机碳(SOC)

含量; 土壤全氮(TN)含量采用消煮-靛酚蓝比色法

进行测定; 土壤全磷(TP)含量采用消煮-钼锑抗比色

法进行测定。 

采用氯仿熏蒸-硫酸钾浸提法测定土壤微生物

生物量碳(MBC)和氮(MBN)含量, 即测定氯仿熏蒸

和未经过熏蒸时的土壤溶解性有机碳和TN含量的

差值 , 得到微生物生物量碳氮含量(Kaiser et al., 
1992), 浸提液利用总有机碳分析仪 (TOC-VCPH, 

岛津香港有限公司, 香港, 中国)进行测定; 利用
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Bray-one (NH4F-HCl)溶液浸提法测定经过氯仿熏蒸

和未经过熏蒸时土壤磷含量的差值, 同时再测定1份

添加已知含量的KH2PO4标准液的土壤浸提后的磷含

量, 得到土壤对磷的吸附系数(Oberson et al., 1997), 

对土壤浸提液中磷浓度进行校正后计算出土壤微生

物生物量磷含量 , 浸提液利用 ICP-AES (Optima 

2000DV, PerkinElmer, Waltham, USA)进行测定。 

1.4  土壤微生物群落组成测定 

采用磷脂脂肪酸(PLFAs)法, 通过提取液提取, 

分离, 提纯, 萃取出土壤样品中的磷脂, 与甲醇进

行酯化反应形成脂肪酸甲酯后, 再用色谱法测定各

种脂肪酸的含量。不同的PLFAs及其含量指示不同

的微生物群落及其丰度(表1), 得到土壤中微生物群

落组成(Frostegård et al., 1993; Frostegård & Bååth, 

1996)。 

1.5  数据分析 

采用方差分析并 小显著差异(LSD)法进行多

重比较(p < 0.05), 分析模拟酸沉降后, 不同处理以

及不同土层间土壤理化性质和主要微生物类群变化

情况。采用主成分分析(PCA)比较PLFAs标记分类水

平上相同土层不同处理间群落组成的差异, 并采用

冗余分析(RDA)确定土壤性质对细菌群落组成的影

响。运用R 3.5.2 (R Core Team, 2016)进行上述数据

的处理分析和作图, 其中PCA与RDA主要使用了

Vegan包中的函数(Oksanen et al., 2018)。 

2  结果 

2.1  土壤理化性质 

表层土壤pH在未经酸雨处理的样地中为4.18 ± 

0.03, 并随着酸雨程度的加剧而逐渐下降, 依次为

4.05 ± 0.03、3.98 ± 0.06和3.90 ± 0.03 (表2)。次表层

土壤pH显著高于表层土壤, 在模拟酸雨处理下具有

相同的显著下降趋势。此外, SWC、土壤TP含量以

及土壤N:P在两个土层中均出现了显著的下降趋

势。土壤SOC、TN以及有效磷(AP)含量随着酸处理

的加剧也出现了下降的趋势, 但并未达到显著水

平。与之相反的是, 土壤AP以及土壤硝态氮含量均

在表层土壤中出现了先下降后上升的趋势, 在次表

层土壤该趋势并不显著。 

2.2  微生物生物量碳氮磷 

土壤MBC、MBN和微生物生物量磷(MBP)含量

均随土层深度的增加而显著下降(p < 0.001), 但 
 
表1  磷脂脂肪酸标记分类 
Table 1  Identifier of phospholipid fatty acids 

微生物类群 Microbial type 磷脂脂肪酸标志物 Phospholipid fatty acid signatures 

常见细菌 Common bacteria 12:0, 14:0, 15:0, 17:0, 20:0 

革兰氏阳性菌 Gram-positive bacteria 16:0, 18:0, 16:0 2OH, a13:0, a15:0, a17:0, i13:0, i14:0, i15:0, i16:0 

放线菌 Actinomycetes 10Me 16:0, 10Me 17:0, 10Me18:0, i17:0 

细菌 
Bacteria 

革兰氏阴性菌 Gram-negative bacteria 14:1w5c, 16:1w7c, 18:1w7c, 18:1w9c, cy17:0, 10Me17:1w7c 

常见真菌 Common fungi 18:1 w9c, 18:2w6c, 18:3 w3c 真菌 
Fungi 丛枝菌根真菌 Arbuscular mycorrhizal fungi 16:1w5c 

 
表2  模拟酸沉降对南亚热带季风常绿阔叶林土壤理化性质的影响 
Table 2  Soil properties in the four simulated acid rain treatments in a monsoon evergreen broad-leaved forest in southern China 

土层 

Soil layer (cm) 

处理 

Treatment 

土壤pH 
Soil pH 

含水量 
SWC  
(%) 

有机碳含量
SOC content

(g·kg–1) 

氨态氮含量
NH4

+-N 
content 

(mg·kg–1)

硝态氮含量
NO3

–-N 
content 

(mg·kg–1) 

总氮含量
TN content

(g·kg–1) 

有效磷含量 
AP content 
(mg·kg–1) 

总磷含量 
TP content 

(g·kg–1) 

总氮:总磷
TC:TN 

CK 4.18a (0.03) 43.76a (1.20) 35.25 (1.22) 1.36 (0.16) 15.85a (1.02) 2.37 (0.01) 1.68a (0.12) 0.24a (0.01) 14.93bc (0.25)

T1 4.05b (0.03) 41.68a (1.14) 37.71 (2.60) 1.16 (0.25) 10.94ab (0.90) 2.66 (0.13) 1.47ab (0.15) 0.19b (0.01) 14.11c (0.40)

T2 3.89c (0.06) 35.42b (1.15) 40.43 (3.90) 1.68 (0.24) 9.82b (1.12) 2.50 (0.19) 0.95b (0.16) 0.19b (0.01) 16.00ab (0.42)

0–10 

T3 3.90c (0.03) 37.34b (2.17) 41.26 (2.32) 1.94 (0.30) 12.55ab (1.94) 2.44 (0.14) 1.20ab (0.07) 0.16c (0.01) 16.94a (0.23)

CK 4.22a (0.01) 36.31a (0.85) 25.36 (0.93) 1.18 (0.14) 8.85 (0.61) 1.68 (0.06) 0.69 (0.05) 0.19a (0.01) 15.13b (0.31)

T1 4.14a (0.03) 36.19a (0.89) 24.60 (1.98) 0.75 (0.09) 6.57 (0.66) 1.76 (0.11) 0.79 (0.12) 0.15bc (0.01) 13.95b (0.36)

T2 3.98b (0.04) 31.06b (0.68) 26.64 (2.13) 1.58 (0.41) 6.87 (0.77) 1.83 (0.14) 0.47 (0.11) 0.16b (0.01) 14.57b (0.44)

10–20 

T3 4.03b (0.02) 32.26b (1.25) 28.66 (1.67) 1.56 (0.30) 7.31 (0.87) 1.74 (0.11) 0.72 (0.08) 0.13c (0.01) 16.60a (0.47)

表中数值为平均值(标准误)。CK, 对照, pH = 4.5; T1, pH = 4.0; T2, pH = 3.5; T3, pH = 3.0。不同小写字母表示相同土层不同处理下差异显著(p < 0.05)。 
Data are mean (SE). CK, control, pH = 4.5; T1, pH = 4.0; T2, pH = 3.5; T3, pH = 3.0. AP, soil available phosphorus; SOC, soil organic carbon; SWC, soil water 
content; TC, soil total carbon; TN, soil total nitrogen; TP, soil total phosphorus. Different lowercase letters indicate significant difference between treatments in 
the same soil layer (p < 0.05). 
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MBC含量在不同处理间并无显著差异, 其中表

层MBC含量随土壤酸化依次为(401.12 ± 29.52), 

(430.90 ± 23.49), (363.37 ± 29.35)和(374.42 ± 29.35) 

mg·kg–1 (图1)。在0–10 cm土层中, MBP含量显著下

降, 而MBN含量也出现了不显著的下降趋势。在

10–20 cm土层中MBN和MBP含量均表现出了显著

的先增加后下降的趋势。土壤中微生物化学计量比

值在不同处理下变化显著。在0–10 cm土层中微生物

生物量C:P以及N:P随着土壤酸化显著增加。在

10–20 cm土层中土壤微生物生物量C:N则出现了下

降的趋势。 

2.3  土壤微生物群落组成及其结构 

土壤中活性微生物总量和各个类群的土壤微生

物相对丰度均随着土壤酸化出现下降趋势, 但并不

显著, 其中真菌相对丰度表现出了先增加后下降的

趋势(表3)。此外, 在0–10 cm土壤中真菌和细菌相对

丰度的比值(F:B)随着土壤酸化变化不大, 仅在pH = 

3.5的处理中显著增加; 而在10–20 cm土壤中F:B随

着土壤酸化均显著增加, 并在不同处理中出现了显

著的先增加后下降的趋势,  F:B同样在pH = 3.5的

处理中到达 大值(表3)。进行PCA (图2)发现, 在

0–10 cm土层中处理间土壤微生物群落结构呈现出

显著差异(p < 0.05), 而10–20 cm土层中微生物群落

结构的差异并不显著(p = 0.818)。 

2.4  土壤理化性质与土壤微生物群落结构间的关系 

将所有的土壤理化性质纳入RDA模型中发现, 

在0–10 cm土层中(图3A), 除土壤铵态氮和硝态氮

和TN含量以及土壤C:N外, 其他土壤理化性质均与

微生物群落组成显著相关(p < 0.05), 所有土壤性质

解释了土壤微生物群落结构变化的40.8%。第一主

轴占全部解释方差的比例为46.8%, 与pH、SOC、

TN和TP含量显著相关。第二主轴占全部解释方差的

比例为24.5%, 与SWC、SOC、TN、TP、NO3
–和AP

含量显著相关。使用双终止准则前向选择解释变量, 

得到 主要的环境因子pH、SWC、SOC和AP含量, 

解释土壤微生物群落结构33.7%的变化。同样, 在

10–20 cm土层中环境因子解释了土壤微生物群落结

构变化的47.8%, 其中 主要的环境因子pH、AP和 
 

 
 

图1  模拟酸沉降对土壤微生物生物量碳(MBC)、氮(MBN)和磷(MBP)含量以及微生物化学计量比的影响(平均值±标准误)。
CK, 对照, pH = 4.5; T1, pH = 4.0; T2, pH = 3.5; T3, pH = 3.0。不同小写字母表示相同土层不同处理下差异显著(p < 0.05); ns表
示不存在显著差异(p > 0.05)。 
Fig. 1  Effects of simulated acid rain treatments on soil microbial biomass carbon (MBC), nitrogen (MBN), phosphorus (MBP) con-
tent and microbial stoichiometric ratio (mean ± SE). CK, control, pH = 4.5; T1, pH = 4.0; T2, pH = 3.5; T3, pH = 3.0. Different low-
ercase letters indicate significant difference between treatments in the same soil layer (p < 0.05); ns indicates no significant difference 
(p > 0.05). 
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表3  模拟酸沉降对土壤活性微生物总量以及各个类群微生物相对丰度的影响 
Table 3  Effects of simulated acid rain treatments on the relative abundance of different microbial taxa 

土层 

Soil layer (cm) 

处理 

Treatment 

总量 
Total 

细菌 
B 

革兰氏 
阳性菌 

G+ 

革兰氏 
阴性菌 

G– 

放线菌 
A 

真菌 
F 

丛枝菌根 
真菌 
AMF 

真菌:细菌 
F:B 

革兰氏阳性

菌:阴性菌
G+:G– 

CK 34.07 (1.70) 29.74 (1.51) 24.29 (1.25) 4.15 (0.24) 6.52 (0.35) 4.33 (0.19) 1.05 (0.07) 0.15b (0.01) 5.89 (0.18)

T1 36.25 (1.76) 31.55 (1.57) 25.83 (1.31) 4.15 (0.19) 6.76 (0.34) 4.69 (0.23) 0.97 (0.06) 0.15b (0.01) 6.21 (0.13)

T2 31.54 (1.78) 26.76 (1.47) 21.87 (1.28) 3.60 (0.19) 5.68 (0.30) 4.77 (0.32) 0.89 (0.06) 0.18a (0.01) 6.14 (0.32)

0–10 

T3 31.90 (2.70) 27.70 (2.31) 22.43 (1.87) 3.87 (0.37) 5.95 (0.49) 4.20 (0.40) 0.83 (0.07) 0.15b (0.01) 5.92 (0.29)

CK 20.72 (1.58) 18.45 (1.37) 14.86 (1.14) 2.79 (0.18) 4.29 (0.31) 2.27c (0.21) 0.51b (0.05) 0.12c (0.01) 5.30 (0.13)

T1 26.38 (1.72) 23.09 (1.50) 18.53 (1.23) 3.46 (0.21) 5.03 (0.30) 3.29ab (0.25) 0.60ab (0.05) 0.14b (0.01) 5.37 (0.26)

T2 26.73 (1.29) 22.84 (1.07) 18.64 (0.90) 3.10 (0.21) 4.98 (0.24) 3.90a (0.25) 0.69a (0.03) 0.17a (0.01) 6.16 (0.35)

10–20 

T3 22.86 (1.74) 19.94 (1.52) 15.91 (1.23) 3.02 (0.23) 4.29 (0.32) 2.92bc (0.25) 0.54ab (0.05) 0.15b (0.01) 5.30 (0.21)

表中数值为平均值(标准误)。CK, 对照, pH = 4.5; T1, pH = 4.0; T2, pH = 3.5; T3, pH = 3.0。不同小写字母表示相同土层不同处理下差异显著(p < 0.05)。 
Data are mean (SE). CK, control, pH = 4.5; T1, pH = 4.0; T2, pH = 3.5; T3, pH = 3.0. A, actinomycetes; AMF, arbuscular mycorrhizal fungi; B, bacteria; F, 
fungi; G+, gram-positive bacteria; G–, gram-negative bacteria. Different lowercase letters indicate significant difference between treatments in the same soil 
layer (p < 0.05). 
 

 
 

图2  0–10 (A)和10–20 cm (B)土层中土壤微生物群落结构的主成分分析(PCA)。CK, 对照, pH = 4.5; T1, pH = 4.0; T2, pH = 3.5; 
T3, pH = 3.0。 
Fig. 2  Principal component analysis (PCA) of soil microbial community structure in soil layers 0–10 (A) and 10–20 cm (B). CK, 
control, pH = 4.5; T1, pH = 4.0; T2, pH = 3.5; T3, pH = 3.0. 
 

 
 

图 3  0–10 (A)和 10–20 cm (B)土层中土壤理化性质与微生物群落结构间关系的冗余分析(RDA)。AP, 有效磷含量; NH4
+, 土壤

氨态氮含量; NO3
–, 土壤硝态氮含量; SOC, 土壤有机碳含量; SWC, 土壤含水量; TC, 土壤总碳含量; TN, 土壤总氮含量; TP, 

土壤总磷含量。 
Fig. 3  Redundant analysis (RDA) of the relationship between soil properties and microbial community structure in soil layers 0–10 
(A) and 10–20 cm (B). AP, soil available phosphorus content; NH4

+, soil ammoniacal nitrogen content; NO3
–, soil nitrate nitrogen con-

tent; SOC, soil organic carbon content; SWC, soil water content; TC, soil total carbon content; TN, soil total nitrogen content; TP, soil 
total phosphorus content. 
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TP含量 , 共解释了土壤微生物群落结构变化的

41.8% (图3B)。 

3  讨论 

3.1  模拟酸沉降对微生物生物量及其化学计量的

影响 

本研究中, 长期的模拟酸沉降实验并未显著改

变土壤中MBC含量(图1A), 这与本样地的早期结果

(张慧玲等, 2018)一致。酸沉降对土壤微生物活性的

影响取决于生态系统类型(Jansson & Hofmockel, 

2020)。例如, 在副极地生态系统的长期模拟酸沉降

实验中发现 ,  土壤酸化显著降低土壤MBC含量

(Pennanen et al., 1998), 而在中国温带森林生态系

统的中性偏碱性土壤中, 酸雨并未显著改变土壤微

生物生物量(Kwak et al., 2018; Zheng et al., 2018)。

南亚热带室内模拟酸雨淋洗土柱的研究则发现, 在

短期内含氮酸雨输入带来的“施肥效应”以及对土壤

中有效性养分的活化等抵消了酸雨导致的负面效应, 

反而会刺激土壤微生物的活性(Liu et al., 2020)。此

外, 在初始pH较低的森林土壤中, 微生物活性可能

对外界酸的输入有着更高的抗性(Meng et al., 2019),  

而凋落物质量的差异等还使得针叶林中微生物对土

壤pH的敏感程度远高于阔叶林(Lv et al., 2014)。 

不同于MBC含量 , 土壤酸化可以显著降低

MBN和MBP含量, 导致微生物生物量C:P和N:P显

著升高(图1D、1F)。研究表明, 有机体与其生境有

着相似的化学计量比值, 并且在高度风化、磷极度

限制的热带森林生态系统中, 土壤微生物生物量

N:P相较于植物更能够反映环境中的养分限制情况

(Cleveland & Liptzin, 2007)。此外, 微生物生物量磷

在土壤中通常有着很快的周转速率(Achat et al., 
2010), 是热带森林中土壤有效磷的重要来源(John-

son et al., 2003), 因此微生物生物量C:P和N:P通常

能够反映微生物调节土壤磷循环的能力(Richardson 

& Simpson, 2011)。在土壤酸化加剧的情况下, 微生

物生物量C:P和N:P的升高意味着土壤中微生物对

磷的矿化作用可能加强, 对磷的固持减少, 土壤中

磷储量下降, 这将进一步加剧未来土壤中磷的限制

(李春越等, 2013)。 

本研究的对象为南亚热带季风常绿阔叶林, 其

土壤高度风化, 并且在长期受到不平衡氮磷沉降后, 

植物生产力和土壤微生物活性的主要限制性养分由

氮转为了磷(Mo et al., 2008; Cleveland et al., 2013; 

Deng et al., 2017)。因此, 长达10年的酸沉降实验虽

然显著改变了SWC、土壤硝态氮含量以及C:N (表2), 

但这并未成为影响土壤微生物群落结构的主要因素

(图3)。此外, 在酸化加剧背景下, 土壤AP、TP以及

MBP含量均呈显著的下降趋势, 这意味着土壤酸化

确实有可能导致热带森林磷限制的加剧, 从而减少

微生物对磷的同化作用。 

3.2  模拟酸沉降对微生物群落组成及结构的影响 

在本研究中, 土壤酸化的加剧导致土壤微生物

群落结构发生显著变化(图2A), 导致10–20 cm土壤

中F:B显著增加(表3), 其中土壤pH是导致微生物群

落结构发生变化的主要原因(图3)。这些发现与先前

亚热带森林生态系统中的研究结果相符(Liu et al., 
2017; Li et al., 2018), 即在一定的pH范围内外源酸

的输入对细菌和真菌有着不同的影响(Meng et al., 
2019), 真菌对土壤pH的下降具有较强的适应性

(Bååth & Anderson, 2003)。在亚热带阔叶落叶林中, 

Li等(2018)发现土壤酸化虽然对真菌和细菌均没有

显著的影响, 但显著增加F:B。Liu等(2017)在亚热带

人工林中则发现土壤酸化显著减少细菌的相对丰度, 

但对真菌没有显著影响, 导致以细菌为主的微生物

群落转变为以真菌为主的微生物群落。在北方森林

生态系统中, 随着土壤pH的增加, 细菌相对丰度显

著增加, 而真菌则在酸性土壤中表现出较高的活性

(Högberg et al., 2007)。湿地森林生态系统中, 模拟

氮沉降导致土壤pH显著下降也会使得土壤微生物

群落结构发生显著的变化(Li et al., 2019)。而在土壤

中性偏碱性的温带森林生态系统中, 两年的模拟酸

雨处理导致土壤pH下降则并未显著改变土壤中的

F:B (Zheng et al., 2018)。通常认为, 真菌将过剩的

H+储存在液泡中的能力及其异于细菌的细胞壁结

构是真菌和细菌具有不同的 适pH范围的主要原

因(Ware et al., 1990)。因此相较于细菌, 真菌的 适

pH范围更低且更广(Ware et al., 1990), 更能够适应

未来的土壤酸化。 

除土壤pH外, 土壤磷含量是导致本研究中土壤

微生物群落结构发生变化的另一个主要原因(图3), 

即土壤酸化导致的土壤磷限制加剧可能进一步促进

土壤微生物群落向以真菌为主的微生物群落的转变

(表2, 表3)。大量研究表明, 在土壤磷限制严重的热

带森林生态系统中, 微生物真菌和细菌的比值显著
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高于农田和草地土壤, 且真菌丰度与土壤磷含量和

C:N具有很强的相关关系(Lauber et al., 2008), 而这

可能主要是真菌在养分贫瘠环境中较高的适应性, 

以及在酸性条件下对磷具有更强的获取能力所导致

(DeForest & Scott, 2010; Jones & Oburger, 2011)。例

如, 在磷有效性过低的情况下, 为了维持生长所需

的足够养分, 植物将更多的光合作用产物投入地下, 

通过增加其根系上菌根真菌的定殖以扩大土壤磷的

获取范围和增加吸收面积, 增加对养分的获取能力

(van der Heijden et al., 1998; Wardle et al., 2004), 或

者通过养分的重吸收从而减少养分的消耗等途径适

应养分贫瘠的土壤, 而这些变化 终也将导致土壤

中微生物的群落结构发生改变(Strickland & Rousk, 

2010)。此外, 在热带森林土壤纤维素分解过程的研

究中发现, 真菌和细菌生长的限制性养分存在差异, 

细菌由于较大的比表面积对磷脂的需求较高, 使得

土壤磷含量的改变也可能进一步抑制了细菌的活性

(Nottingham et al., 2018)。不同的是, 温带森林生态

系统中, 模拟酸沉降导致的微生物群落结构的变化

主要是土壤中碳和氮的有效性改变所导致的

(Killham et al., 1983), 在氮有效性较低的条件下, 

氮的添加可以通过解除土壤中微生物的碳和氮的限

制, 从而缓解氮添加导致的土壤pH下降对微生物生

长和群落结构的影响(Treseder, 2008)。 

研究还发现土壤理化性质和养分状态仅能部分

解释土壤微生物群落的变化 (两个土层分别为 : 

40.8%和47.8%), 这表明土壤酸化的加剧还可能通

过其他途径影响地下部分的结构和功能, 如改变植

物群落结构以及养分的输入等(Wardle et al., 2004; 

Jansson & Hofmockel, 2020)。已有研究表明长期酸

沉降对植被群落的生长和多样性有着重要的影响

(Tomlinson, 2003; 刘可慧等, 2005), 而地上部分植

物则可以通过改变根际周围环境以及进入到土壤中

的凋落物数量和质量等对土壤酸化的适应性变化进

一步改变地下部分的结构和功能, 从而直接或间接

影响着土壤微生物的活性和组成(Lambers et al., 
2009; Delgado-Baquerizo et al., 2017)。例如, 优势树

种不同的亚热带森林土壤中具有其特有的微生物群

落结构和网络(Ma et al., 2019), 林下灌层丰富度与

土壤地下部分群落结构的丰富度也存在显著的正相

关关系(杨君珑等, 2015)。在温带山地草原的研究中

也发现, 植物群落组成的变化对该草原生态系统养

分循环的影响, 是微生物群落结构重要的影响因子

(Grayston et al., 2001)。以前的研究发现, 亚热带森

林生态系统对长期的气候变化缺乏抵抗能力(Zhou 

et al., 2013)。邹顺等(2018)对本研究区域季风常绿阔

叶林1 hm2永久样地过去近30年地上植被群落变化

的调查发现, 其中灌木和小乔木树种个体数量显著

增加, 而锥、木荷、黄果厚壳桂等优势乔木树种生

物量大量减少。因此, 热带森林生态系统长期酸沉

降是否会进一步影响植被的群落结构, 对地下部分

的群落结构和功能将产生怎样的影响及其作用途径

可能是接下来研究的重点。 

4  结论 

综上所述, 本研究基于长达10年的鼎湖山野外

模拟酸沉降实验平台, 通过采集和分析鼎湖山南亚

热带季风常绿阔叶林土壤理化性质在酸沉降加剧背

景下的变化, 采用PLFAs方法探究土壤微生物活性

及其群落结构对土壤酸化的响应。研究发现: (1)持

续性的强酸输入导致土壤pH下降, SWC、土壤硝态

氮、TP和AP含量也出现下降趋势; (2)土壤微生物活

性未发生显著变化, 但MBP含量下降, F:B显著增加, 

土壤微生物群落结构发生变化; (3)土壤pH以及土壤

磷含量是微生物群落结构变化的主要因素。 
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