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摘要 土壤碳是全球碳循环的重要组成部分，其碳循环过程在气候调节中发挥着重要作用，而微生物是土

壤碳循环的关键驱动力。土壤微生物能与植物共生间接促进植物光合作用与土壤碳的输入，可直接参与土壤碳

的固定与转化。微生物残体及其分泌物在矿物质结合态有机质和土壤团聚体的形成中发挥关键作用，有利于土

壤有机碳的长期稳定。微生物介导的激发效应对土壤有机质分解具有调控作用，可影响土壤CO2和CH4等温室

气体的排放。通过微生物作用提升土壤的固碳潜力或碳汇功能，可助力我国实现 “碳达峰、碳中和”的重大战略

目标。本文综述了微生物在土壤有机碳输入、有机质形成与稳定、有机质分解矿化等过程中的作用与机制，以及

土壤性质、气候条件、植物因素与人类活动对微生物介导的土壤碳循环的影响，尤其是相关研究的最新进展与理

论更新。未来可加强微生物介导的土壤有机碳稳定化与碳储过程的作用机制研究，关注土壤微生物群落结构功

能与碳循环之间的复杂关系及其对全球变化的响应。
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土壤是陆地上最大的碳储存库，土壤碳库主要

以有机质形式赋存。据统计，全球土壤有机质

（soil organic matter，SOM）的总碳量约为 1.5 万亿 t 
C［1］，大约是陆地上生物总碳量的 2.5倍，是大气碳库

的 2 倍［2］。土壤碳循环作为生态系统中最为关键的

生物地球化学循环之一，不仅影响着土壤肥力质量

与生物多样性，还对全球碳循环与气候变化产生深

远影响。全球 2 m 厚土层储存的有机碳达 2.4×105

亿 t，土壤碳库的微小变化也可能引起大气中温室气

体浓度的剧烈波动［2-3］。为应对气候变化，中国政府

制定了“力争在2030年实现碳达峰、2060年前实现碳

中和”的目标。在这一背景下，调控土壤碳循环过

程，提高土壤的固碳潜力或碳汇功能，减少碳排放，

可为中国实现“双碳”目标提供重要途径［4］ 。
微生物作为土壤重要组成部分，既是土壤有机

碳转化的驱动者，又是土壤有机碳的活性库［5］。长期

以来，人们对土壤碳循环转化的研究主要集中在动

植物残体分解、有机质形成与稳定、有机质矿化分解

等方面。在全球变暖的大背景下，微生物介导的土

壤碳循环及其对大气温室气体的调节作用日益受到

研究者的关注。本文综述了微生物在土壤碳循环转

化过程中各个环节的作用与机制，分析了微生物影

响土壤碳转化的主要因素（图 1），以期为提升土壤碳

汇功能、改善土壤质量提供理论支持，促进基于全球

气候变化下土壤碳库的科学管理。

1　微生物驱动的土壤碳循环过程

土壤中存在着地球上种类最丰富的微生物群

落，如细菌、古生菌、真菌、病毒、藻类以及一些原生

生物等［6］。土壤微生物数量庞大，群落结构复杂，各

类微生物间存在复杂的相互作用［7］，直接参与碳循环

转化的各环节。细菌、真菌、古生菌等微生物通过参

与土壤有机碳的腐殖化与矿化分解等过程，调控土

壤碳循环［8］（图1）。

1.1　微生物对土壤有机碳输入的作用

1）微生物对 CO2的固定。作为土壤有机碳输入

重要来源，自养微生物每年对 CO2 的固定达到 700
亿 t C［9］。Jian等［10］通过 14C标记表明，微生物固定的
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CO2 占土壤有机碳的 0.37%~1.18%。光能自养细

菌和藻类的光合作用是土壤碳输入的重要途径。

Xiao等［11］证实了稻田生态系统中自养微生物组在固

定 CO2提高有机碳库累积中的关键作用。Ge 等［12］

研究表明，土壤光合自养微生物对旱田和稻田土壤

有机碳的贡献率分别为 0.15% 和 0.65%。藻类作为

土壤中一类自养微生物，全球范围内通过光合作用

每年可固定CO2约 3 600 t，占陆地植被净初级生产力

的 6%左右［13］。微生物不仅可固定CO2，其自身生物

量还是土壤活性有机碳的重要组成部分，成为土壤

有机碳输入不可忽视的一部分。Jian 等［10］研究表

明，土壤有机碳与微生物生物量呈显著正相关。有

关德国草原多样性长期试验的研究结果也显示，植

物多样性较高土壤的微生物生物量增加促进了土壤

有机碳积累［14］。参与固定CO2的自养微生物包括光

能自养和化能自养 2大类，它们分别以光和有机物为

能源（或底物），分别以光固定与暗固定途径来固定

CO2
［15］。在农田、草地和森林等土壤中的自养微生

物对CO2固定较为普遍，而在火山、荒漠等极端生境

中也有自养微生物固定 CO2 的报道［16］。在干旱地

区，自养微生物的暗固定过程有可能成为土壤有机

碳的来源［12］。生活在岩溶土壤中的自养微生物固碳

可通过产生碳酸酐酶诱导碳酸盐岩溶蚀，增加土壤

中的微生物可利用无机碳含量，以刺激固碳能力［17］。

土壤中自养微生物固定有机碳的主要途径包括

卡尔文循环、还原三羧酸循环［18］、还原性乙酰辅酶A
途径［19］、3-羟基丙酸循环［20］、3-羟基丙酸/4-羟基丁

酸循环、二羧酸/4-羟基丁酸循环［21］等。卡尔文循环

是光合自养生物固碳的核心反应，每年可固定的CO2

约 1 000 亿 t，也是无机碳转变为有机碳的主要途

径［22］。卡尔文循环的关键酶是核酮糖-1，5-二磷酸

羧化/加氧酶，即 Rubisco 酶［23］，藻类在 Rubisco 酶的

帮助下通过卡尔文循环固定CO2
［24］。还原乙酰辅酶

A途径是碳固定效率最高的途径［25］。玉米根际的化

能自养菌主要为红假单胞菌属与斯塔普式菌属，其

分泌的一氧化碳脱氢酶通过还原乙酰辅酶A途径固

定 CO2
［26］。年平均降水 400~600 mm 的条件下，黄

土高原草地土壤微生物固定CO2的过程以还原三羧

酸循环和3-羟基丙酸循环为主导［27］。

分子生物学技术是当前研究微生物固碳机制的

重要手段，其中应用宏基因组学研究固碳微生物功

能基因的报道较多。有研究者［28］采用 16S rRNA 基

因扩增子测序和Geo Chip技术测定红树林土壤细菌

功能的基因丰度，结果显示土壤中碳循环功能基因

丰度超过 15%，且碳固定过程中与卡尔文循环相关

Rubisco酶基因相对丰度最高，这有利于红树林土壤

的固碳作用与碳汇功能提升。Chen 等 ［29］利用 16S 
rRNA基因扩增子测序和 PICRUSt技术证实了石油

图1   微生物驱动的土壤碳循环过程及其影响因素

Fig.1   Microbial driven soil carbon cycling and its influencing factors
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Fig.1   Microbial driven soil carbon cycling and its influencing factors
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烃污染土壤微生物的代谢途径主要为碳固定，且还

原性三羧酸循环过程占比达 28.6%~30.6%。稻田

土壤微生物碳循环功能基因中，还原三羧酸循环功

能基因在深层土壤中发挥了关键作用，增加了土壤

有机碳储量［30］。内蒙古温带草原土壤的宏基因组数

据反映，大型真菌可显著降低自养固碳微生物的相

对丰度和微生物生物量，减少草原土壤有机碳储

量［31］。结合克隆文库测序等分子生物学技术，Yuan
等［32］识别出参与大气CO2同化过程的微生物主要为

固氮螺菌（Azospirillum lipoferum）、沼泽红假单胞菌

（Rhodopseudomonas palustris）、慢根瘤菌（Bradyrhi⁃
zobium japonicum）、富养罗尔斯顿菌（Ralstonia eu⁃
tropha）及黄绿藻属（Xanthophyta）和硅藻门（Bacillar⁃
iophyta）。可见，微生物固定 CO2是土壤碳输入的有

效途径，利用分子生物学技术了解固碳微生物类群

与作用机制，有助于开发和增强土壤碳汇能力。

2）微生物介导的植物有机碳输入。植物光合作

用是土壤碳输入的起点，微生物可通过直接影响植

物生长，或者间接影响植物群落组成，调控植物的光

合作用，从而介导植物有机碳输入。有研究表明，植

物根际接种植物促生细菌可提高根系对营养物质的

吸收效率，刺激植物体内抗氧化酶的活性，增强植物

的耐受性［33］，从而促进植物生长的作用，增加植物向

土壤中输送的有机碳量［34］。

土壤真菌与大多数植物能形成共生关系，真菌

通过共生体参与植物的光合作用，间接影响土壤碳

的输入过程［35］。菌根真菌菌丝直径为 2~10 μm，远

小于植物细根直径，共生关系可极大增强植物获取

养分的能力，有效缓解植物的养分限制，进而促进植

物光合作用以促进有机碳积累［36］。菌根真菌可通过

增强植物对其地下部的碳分配，降低植物光合产物

积累，而诱导植物提高光合速率进行碳补偿［37］；当部

分去除与植物共生的丛枝菌根真菌后，光合速率可

下降 10%~40%［38］。丛植菌根和外生菌根对陆地净

初级生产力的贡献率分别为 63% 与 24%［39］。植物

可将一定比例的净初级生产量中的碳通过菌根输入

到土壤。据估计，陆生植物每年至少将约 1.3×103 
亿 t CO2当量分配给菌根真菌的地下菌丝体［39］。不

同菌根为主的树种养分利用策略以及菌根自身属性

对环境变化敏感不同，森林树种菌根类型是调控土

壤碳输入的关键要素。如在美国东部森林中，以丛

枝菌根为主的森林生态系统根系向土壤的输入量比

以外生菌根为主的森林生态系统多 54%［40］。在氮沉

降与增温条件下，外生菌根树种占主导的森林可显

著提升土壤有机碳含量［41］。

1.2　微生物在土壤有机碳形成与稳定中的作用

1） 微生物在腐殖化过程中的作用。动植物残体

是SOM的主要初始来源之一，在土壤微生物的介导

下，经由复杂的腐殖化过程转化为 SOM 而稳定存

在［42］。腐殖质是 SOM 的主要组成部分，一般占

SOM 总量的 50%~80%［43］。腐殖质作为土壤稳定

有机质的重要形式，腐殖化过程是SOM稳定化过程

中的关键因素［44］。微生物在腐殖化过程中的作用尚

未形成统一观点，目前存在微生物合成学说、微生物

多酚学说、厌氧发酵学说等多种理论假设［44-45］。而

微生物在腐殖化过程中发挥了核心作用却是各种理

论的共识［45］。传统的腐殖化理论和有机质连续体模

型［46］均承认动植物残体在输入土壤后，会先经过物

理化学作用而破碎，进而通过微生物胞外酶等分解

成相对更小的组分。在后续的过程中，因研究手段

的差异，人们提出了腐殖化过程不同的理论模型。

Kellehe 等［47］通过核磁共振光谱分析得到分子混合

模型，发现传统意义的土壤腐殖质在很大程度上其

实是微生物、植物分子聚合物及其分解产物所组成

的复杂混合物。Gerke［48］也认为，来自植物和微生物

残体的SOM被部分分解成较小的分子，部分在微生

物作用下发生聚合、缩聚等反应形成稳定的高分子

物质腐殖质；而且不同质量的腐殖质分子之间还可

通过超分子键构成腐殖质网络，进一步加强了腐殖

质在土壤中的稳定性［48］。

2）微生物在土壤有机碳稳定化过程中的作用。

微生物通过多种途径影响土壤有机碳的稳定与积

累。微生物通过其分泌物与残体分解，参与矿物结

合态有机质和土壤团聚体形成等途径来影响 SOM
的形成和稳定。矿物结合态有机质和土壤团聚体中

的有机质约有 47.5% 和 38.6% 来源于微生物残

体［49］。微生物残体通过配位体交换、氢键和分子间

作用力等作用与矿物结合，成为矿物结合态有机质

的一部分［50］。微生物分泌物也可与矿物质表面发生

化学键合或被包埋在土壤微孔中，最终形成稳定的

矿物结合态有机质［51］，如多年生 Panicum virgatum
根际的微生物分泌的多糖可促进土壤矿物结合态有

机质的形成［52］。相较于氢键等化学反应形成的矿物

结合态有机质，吸附作用结合的矿物结合态有机质

更易受土壤温度、湿度等条件的影响而变得不稳

定［53-54］。相比植物源碳有机质，微生物源碳有机质
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与土壤矿物的相互作用更强［55-56］。但是，植物源碳

有机质可能会被微生物吸收，在微生物群落内部循

环利用后最终成为微生物源碳有机质而更易被矿物

吸附［57］。

SOM与矿物颗粒等可在植物根系和微生物的共

同作用下形成团聚体，为SOM提供物理保护而不被

微生物分解［58］。微生物分泌物可以加快团聚体形成

进程，如胞外多聚物可作为黏合剂，促进细小的矿物

质颗粒与有机质结合［59］。一方面，真菌在土壤团聚

体形成过程中能提供更强的物理保护，有利于更多

的稳定性有机碳存在［60］，其原因主要在于真菌菌丝

能将土壤颗粒机械地缠绕在一起［61］，并且分泌胶结

物质，包裹土壤颗粒与微团聚体［62-63］，参与形成稳定

的大团聚体。另一方面，细菌产生的胞外聚合物，通

常作为微米尺度聚集物的黏合剂促进微团聚体的形

成［64］。不同粒级团聚体是 SOM 周转的重要调节因

子［65］。相较于大团聚体，以微生物残体为核形成的

微团聚体，结构不易被破坏，其有机质周转周期更

长［66］，更利于有机质的稳定存在。可见，土壤中矿物

结合态有机质和土壤团聚体的形成是维持土壤有机

碳长期稳定的主要因素。

1.3　微生物介导的土壤有机碳输出

1）土壤有机质的分解矿化。微生物对 SOM 的

矿化作用主要是改变其官能团或分子结构，将其转

变为简单的小分子物质，直至形成CO2、H2O和能量，

以获取有机质中的氮、磷等营养物质供植物生长。

在厌氧条件下，微生物利用有机物质作为电子供体，

通过胞外电子传递机制将电子传递给硫酸盐等作为

电子受体，从而使有机质分解［67］。微生物生长过程

中分泌水解酶和氧化酶等，能通过共代谢作用转化

SOM［68］，直接影响 SOM 的矿化。如碳酸盐矿化细

菌可以产生脲酶，分解尿素释放铵离子和碳酸根离

子，细菌细胞充当晶体的成核位点，诱导胶结碳酸钙

晶体粘结土壤颗粒，在有机质的整个矿化过程中发

挥作用［69］。在对欧洲云杉森林生态系统的研究中，

子囊菌门的大部分真菌可分泌纤维素分解酶来分解

SOM［70］。虽然外生菌根真菌退化显著减少了其编

码的相关分解酶基因，但其仍可分泌过氧化物酶等

部分水解酶，参与 SOM 分解。可见，微生物可通过

产生各类酶来促进SOM分解。

新鲜有机物添加到土壤中可影响原有 SOM 分

解速率的激发效应，对SOM分解矿化起着重要调节

作用［71］。新加入的有机物可改变土壤微生物群落的

组成和多样性，微生物作为激发效应的介导者来调

控激发效应的方向与强度［72］。外源新鲜有机物的输

入可激活微生物增殖和活性，且新鲜有机物分解可

能产生特定的酶，这些作用可加速土壤原有有机质

分解而产生正激发效应［73］。新加入的有机物若不易

分解，或引入了如酚类等抑制微生物活性的化合物，

会改变微生物对底物的偏好，使得土壤原有有机质

的分解速率减缓，产生负激发效应［68］。在真菌/细菌

高比值的耕作土壤上，正激发效应表现得更为强

烈［72］。Hamer等［74］发现，新鲜有机物质输入能够促

进缺氮SOM分解，高C/N值的土壤中产生的正激发

效应更显著。Fontaine 等［75］认为，激发效应的产生

受到土壤微生物群落策略变化的影响，微生物对土

壤溶解性有机质的亲和力因其生态策略不同而异。

r-策略型微生物对易分解物质反应迅速，倾向于利用

活性有机碳，K-策略型微生物则偏好利用不易分解

的有机碳，对土壤有机碳的利用效率较高［75］。我国

东北森林 SOM 分解的温度敏感性与微生物生态策

略有关，相较于北部，南部温暖地区土壤中难分解有

机质分解对气温升高更为敏感，这可能归因于其土

壤中K-策略型微生物群落占优势［76］。

2）土壤含碳温室气体的产生与释放。在微生物

的介导下，SOM 最终转化为 CO2和 CH4等含碳温室

气体。其中，土壤呼吸，即通过根系（自养）和微生物

（异养）呼吸排放的CO2，是土壤碳循环的关键生态过

程。土壤呼吸过程产生的 CO2 可导致大气 CO2 增

加。有研究表明，土壤呼吸每年释放的 CO2大约是

人为排放 CO2 量的 5 倍［77］。据统计，微生物分解

SOM 的异养呼吸过程向大气中释放 CO2的量，可占

土壤呼吸总量的 50% 以上［78］。自 20世纪 80年代以

来，微生物的异养呼吸在全球范围内以每 10 a约 2%
的速度增加［79］。Nissan等［79］利用对未来地表温度和

土壤水分的模型预测，认为在气候恶化最极端的情

景下，到 21世纪末全球土壤微生物异养呼吸将增加

约 40%，其中北极地区预计将增加 2倍以上，主要是

由土壤水分下降而非温度上升所驱动的。

CH4对气候变暖的潜在影响比CO2要强，其全球

变暖潜势为 CO2的 34 倍［80］。厌氧产甲烷菌的微生

物 CH4生成是大气中 CH4的最大生物来源，而稻田

土壤是CH4的主要人为来源［81］。植物分泌物和根系

含有次生代谢产物，影响土壤微生物组成以及 CH4

排放［82］。水稻的根系分泌物中黄酮类和异黄酮等次

生代谢产物含量高，有利于特定微生物在土壤和植
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物根系富集，通过功能基因 pmoA（甲烷单加氧酶基

因）的表达，减少CH4排放［83］。泥炭地土壤是全球大

气 CH4最大的自然来源，泥炭地土壤水分和有机碳

含量均高，在室内控温培养下，泥炭地土壤中与产甲

烷作用相关的基因数量随温度的上升而增加，35 ℃
时产甲烷古菌的活性受抑制，导致土壤 CH4释放量

下降［84］；在不同硫酸盐浓度下，土壤中硫酸盐还原菌

与产甲烷菌之间的竞争共存关系，直接影响了土壤

CH4释放量［84］。加拿大北极地区多年冻土的土壤微

生物群落结构分析结果也显示，产甲烷古菌在表层

土壤和冻土有机质中的丰度较高，SOM 易被厌氧分

解而以 CH4形式释放［85］。由此可见，微生物介导的

SOM 分解过程，可影响土壤 CO2和 CH4等温室气体

的排放。

2　微生物介导土壤碳循环的影响

因素

2.1　土壤性质

土壤理化性质会影响微生物群落结构与代谢活

动，进而影响其参与土壤有机碳的转化与积累［86］。

Patoine 等［87］通过模型预测发现，土壤 pH 对微生物

的影响具有非线性特征，偏中性土壤的微生物丰度

更高；在土壤 pH 阈值范围，酸度对微生物生长的限

制在土壤有机碳积累中具有重要作用。在潮湿和氧

气限制的酸性环境中，微生物从生长繁殖转变为呼

吸维持，其较低的生产或周转率有利于土壤有机碳

积累［88］。细菌与真菌的生长比率也受到土壤 pH 的

影响，较高的土壤 pH能提高有机碳的细菌可利用性

和微生物碳利用效率［89］。土壤碳氮比（C/N）影响微

生物对有机碳的利用，进而影响 SOM 的矿化分解，

C/N 为 25∶1的 SOM 通常最利于微生物分解。随有

机质C/N增加，微生物代谢受氮的限制作用增强，土

壤微生物群落从富营养群落主导转变为寡营养群落

主导，这促进了土壤难分解性有机质的分解［90］。土

壤盐胁迫条件可重塑土壤微生物群落结构与功能。

高盐胁迫下土壤中细菌和真菌的 α多样性显著降低，

拟杆菌属（Bacteroidetes）等类群受抑制［91］，高土壤盐

胁迫条件会使微生物失活甚至死亡，导致SOM矿化

（分解）速率显著下降［91-92］。

土壤质地、水分等物理性质也是影响微生物介

导 SOM 转化的环境因子之一。土壤质地影响 SOM
聚集，对 SOM 形成物理保护而不易被微生物分

解［65］。草地土壤粘粒含量是土壤有机碳变化的重要

因素，粘粒含量最高的土壤，其总有机碳含量最高，

原因在于粘粒吸附的有机质较为稳定，难以被微生

物分解［93］。土壤水分可影响微生物活性而间接影响

土壤有机碳的转化与积累，土壤含水量过低不利于

微生物生长增殖，而淹水易因氧气不足制约微生物

生长［94］。土壤团聚体之间及其内部的孔隙大小制约

着水分在土壤中的运输，也会间接影响微生物对土

壤有机碳的利用程度［95］。

2.2　气候条件

温度、降水等气候变化可改变土壤微生物群落

的丰度及其残体碳比例而影响 SOM 的稳定性。比

较 2 种土壤在输入玉米叶时的激发效应，相对稳定

SOM 的激发效应较活性 SOM 对升温更为敏感，这

是因为不同类型土壤微生物生长对升温的响应存在

差异［96］。对稻田土壤进行原位土柱室内培养试验，

研究结果显示 15~30 cm底层SOM矿化的温度敏感

性更高，这是由于升温可提高底层土壤寡营养菌的

相对丰度，驱动难分解有机质分解，最终导致底层土

壤碳的损失［97］。增温还提高农田土壤表层真菌与细

菌微生物残留碳的比例，增强土壤有机碳的持久

性［98］。降水异常可显著改变土壤微生物群落的多样

性，进而影响土壤碳的损失与储量。降水减少可降

低草原土壤细菌和真菌的多样性及其相互作用［99］，

而降水增加可提升土壤微生物耐胁迫基因相对丰

度［100］；土壤真菌群落比例表现出对降水的选择性，

SOM矿化速率与对降水增加具有积极响应的真菌丰

度呈正相关［100］。气候条件胁迫下，微生物优先考虑

资源获取或胁迫耐受，而非提高其生物量，这会导致

SOM分解或碳损失［99-100］。

2.3　植物因素

地上植被类型种类和多样性影响有机碳在土壤

各层的分配［101］，且间接影响土壤结构和土壤特

性［102］，进而影响土壤微生物的群落组成和多样性特

征［101-102］。草原生物多样性的长期试验结果表明，植

物多样性通过微生物生长和周转的加快，促进了微

生物生物量及其残体的增加，从而提升了土壤有机

碳含量［14］。微生物残体对土壤有机碳的贡献因不同

生态系统类型而异。如农田、草地和森林 0~20 cm
表层土壤的微生物残体对有机碳的平均贡献率分别

为51%、47%和35%［103］。

不同植物的根系分泌物与凋落物的组成与分解

速率均存在差异，可影响或调控土壤的微生物群落

结构和功能［104-105］。对亚热带森林土壤而言，毛竹林
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土壤的根系分泌物丰富，细菌和固碳细菌基因丰度

显著高于其他林分［106］。凋落物中丹宁和多酚类化

合物易形成难分解的腐殖物质，有助于 SOM 的稳

定［107］。不同菌根类型的宿主植物的凋落物在化学

组成上的差异导致其分解速率不同，从而影响土壤

碳循环过程［108］。例如，外生菌根宿主植物的凋落物

碳氮比高，分解速率慢，导致土壤表层有更多的有机

碳积累［109］。可见，科学种植和管理植被类型，可增

强土壤固碳潜力［110］。

2.4　人为活动

施肥、耕作、种植等人为活动深刻影响着土壤碳

循环过程。长期施肥影响土壤碳储量及不同形态碳

在各粒径土壤中的分布［111］，施肥可提升土壤有机碳

含量［112］，通常更利于土壤微生物残体碳的增加［113］。

Wang 等［114］的研究结果显示，长期施用农家肥可减

少突发升温时土壤有机碳损失，原因在于突发升温

时受温度刺激的异养细菌与真菌相对丰度降低，土

壤微生物网络联系更为密切，且古菌具有较高 CO2

截获能力。

耕作扰动也是土壤有机碳损失的主要因素之

一。据统计，平均每年约有 30万 ~100万 t土壤有机

碳因耕作而损失［115］。与传统耕作相比，免耕促进有

机质积累的微生物类群增多［116］。长期增温田间试

验的研究表明，增温与保护性农业措施交互作用可

加快真菌群落演替，真菌残体对土壤有机碳的贡献

率从28%提高到53%［117］。在美国东南部，与连续放

牧相比，采用适应性多围场放牧管理的草原土壤有

机碳含量更高［118］；适应性多围场放牧管理措施可改

善土壤结构，有利于微生物活动与 SOM 积累［118］。

黄土高原草地土壤细菌与真菌的相对丰度随恢复进

程而提高，微生物残体在土壤中的积累由真菌和细

菌共同残留转变为以细菌残留为主，草地微生物群

落适应营养富集环境而提高了土壤碳储量［119］。

轮作模式可通过根系分泌物数量和组成的差异

影响土壤理化性质［120］，还可改变归于土壤中的作物

根系或残体的组成与数量，从而影响SOM矿化和有

机碳含量。轮作中豆科植物对土壤有机碳含量的影

响规律并不一致，如 Yang 等［121］在我国北方平原开

展田间试验，其结果显示引入豆科作物的轮作体系

能刺激土壤微生物活性，使土壤有机碳储量增加

8%；而 Cui 等［122］进行田间试验的结果表明，与玉米

单作相比，长期玉米-大豆轮作土壤中子囊菌门微生

物丰度要高，SOM分解加剧，其土壤有机碳含量低，

但玉米-大豆轮作土壤中真菌残体碳所占比例更高，

这有利于碳的长期固定。

3　结 语

随着全球变化进程的加剧，如何通过管理措施

增强土壤的碳汇功能，缓解气候变化的生态效应，已

成为当前环境土壤学研究的重要任务［110］。土壤微

生物作为陆地生态系统的关键组成，广泛参与了土

壤有机碳的输入与稳定化、土壤有机质分解矿化等

过程，对土壤碳循环的驱动机制与影响效应起着至

关重要的作用，且在提升土壤碳汇方面具有巨大应

用潜力。纵观土壤碳循环的微生物作用研究历史和

前沿进展，可发现微生物通过其分泌物和残体、群落

结构与功能的变化，以及与植物的相互作用等多方

面，显示了其在土壤碳循环中的重要地位。微生物

介导的土壤碳循环过程，尤其是土壤微生物在土壤

含碳温室气体排放中的调控作用，对土壤固碳减排

潜力的提升具有重要的理论意义，可为实现区域可

持续发展提供科学指导。

考虑到土壤环境、植物因素和人为活动对微生

物介导的土壤碳循环过程的影响，未来的研究，须进

一步探索微生物群落结构功能与土壤碳循环之间的

复杂关系，量化各类微生物在土壤碳循环中的作用；

加强微生物对土壤碳循环影响及其对全球变化的响

应研究；深入挖掘土壤固碳微生物资源，最终构建以

微生物为核心的土壤生态调控技术体系。这将有助

于我们更准确地预测和管理土壤碳库，助力我国“碳

达峰、碳中和”重大战略目标的实现。
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Roles of microorganisms in carbon cycling in soil

ZHAN Aoli1,HUANG Min1,YIN Long1,LIAO Xianqing2,WU Jiaxuan1,HE Xiaolong1

1.College of Resources and Environmental Engineering，Wuhan University of Technology，
Wuhan 430070，China；
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Hubei Academy of Agricultural Sciences，Wuhan 430064，China

Abstract Carbon in soil is an important component of the global carbon cycle，and the processes of 
carbon cycling play a crucial role in regulating climate，with microorganisms being the key driving force be⁃
hind carbon cycling in soil. This article reviewed the roles and mechanisms of microorganisms in the input 
of organic carbon in soil，formation and stabilization of organic matter in soil，the processes of decomposing 
and mineralizing organic matter in soil，and the effects of soil properties，climate conditions，plant factors，
and human activities on microorganisms mediated carbon cycling in soil，especially the progress and theoreti⁃
cal updates in related studies. Microorganisms in soil can indirectly promote the photosynthesis in plant and 
the input of carbon in soil through its symbiosis with plants，and can directly participate in the fixation and 
transformation of carbon in soil. Microbial residues and their secretions play a crucial role in the formation 
of mineral-associated organic matter and aggregates in soil，which is beneficial for the long-term stability of 
organic carbon in soil. The microorganisms mediated effect of priming has a regulatory effect on the decom⁃
position of organic matter in soil，which can affect the emissions of greenhouse gases such as CO2 and 
CH4 from the soil. Studies on the mechanism of microorganisms mediated processes of stabilizing the organ⁃
ic carbon and storing carbon in soil in the future should be strengthened and focus on the complex relation⁃
ship between the structure and function of microbial community and the carbon cycling in soil，as well as 
their response to global changes. It will provide new insights for China to achieve its major strategic goals 
of “carbon peak” and “carbon neutrality” through enhancing the potential of carbon sequestration or the 
function of carbon sink with microbial activity.

Keywords soil microorganism； carbon cycling in soil； microbial carbon sequestration； soil organic 
matter； microbial residues
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