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全球变化对草地土壤微生物群落多样性
的影响研究进展
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摘 要：全球变化对人类生存环境的影响已成为当前全世界共同关注的焦点。草地分布十分广泛，且大多位于生

态脆弱带，对全球变化响应十分敏感。当前，有关全球变化对草地生态系统影响的研究主要集中于地上植被部

分，对于生态系统物质循环关键参与者和草地碳源汇的重要调节者——土壤微生物的研究相对较少。本文综述

了全球变化因子，包括CO2浓度、气温、降水及氮沉降等因素及其交互作用对草地土壤微生物群落多样性影响的相

关研究进展，并在此基础上对当前研究中的一些不足之处进行剖析，对未来研究需关注的问题和研究方向进行了

讨论和展望。
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1 引言

以气候变暖为主要标志的全球变化已经发生

并将继续影响人类赖以生存的环境，如草地退化、

森林面积减少、土地退化与荒漠化、水土流失、自然

灾害急剧增加等[1]。找出应对全球变化不良影响的

策略、方法和途径，保证人类的生存与可持续性发

展已经成为当前迫切需要解决的关键科学问题[2]。

全球变化作为自然因素或人类因素驱动下在全球

范围或与全球环境有重要关联的区域内所发生的

环境变化[3]，它所涵盖的内容多元化，主要包括：①
大气组成变化，主要是大气中的温室气体，包括

CO2、CH4和N2O等浓度增加[1]；②气候变化，如气候

变暖、降水特征发生变化等[4]；③由于氮肥的大量使

用和化石燃料的焚烧使全球氮循环过程改变，造成

大气氮沉降增加[5]。这些变化相互伴生、相互耦合，

共同对陆地生态环境产生了巨大的影响。

草地分布广泛，约占全球陆地面积的 6.1%~

7.4%[6]。我国现有不同类型草地面积约4亿hm2，约

占国土总面积的40%以上，是我国陆地面积最大的

生态系统类型[7]。草地占据着特殊的生态地理位置

（大部分位于生态脆弱带上）[8]，对气候和环境变化

的响应十分敏感。因此，开展全球变化对草地生态

系统产生影响效应的相关研究，对于定量把握全球

变化背景下陆地生态系统的响应与适应特征具有

重要意义，同时也可为完善碳循环动态平衡机制奠

定数据基础。

土壤微生物是有机物的主要分解者，全球陆地

生态系统每年约有 27～45 Pg或更多的碳是通过微

生物分解作用进行循环，约占陆地生态系统向大气

返还量的1/2以上[9]。同时，微生物作为土壤物质循

环和生化过程的主要参与者与调节者，是陆地生态

系统中最活跃的组分之一，能敏感地预警土壤生态

系统发生的微小变化。此外，土壤微生物作为稳定

生态系统，监测土壤质量变化的敏感指标，其多样

性研究在评价生态系统、维护生态平衡中也发挥了

巨大作用[10]。相对于地上植物系统，研究土壤微生

物多样性能够更敏感地探知全球变化情景下生态

系统的变化及其响应机制，并为阐明生态系统对气

候变化的反馈作用机理提供依据。目前，我国关于

土壤微生物群落多样性对全球变化的响应研究多

见于森林和农田生态系统，对于草地生态系统的研
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究相对较少。本文针对目前国内外草地生态系统

的相关研究进展进行综述，以期为未来相关研究的

继续深入提供一定的参考。

2 全球变化对草地土壤微生物群落多
样性的影响

2.1 CO2浓度升高对草地土壤微生物群落多样性的

影响

大气 CO2浓度不断升高是全球变化的重要因

素之一[11]。当前，大气CO2浓度已经从工业革命之

前的280 ppm增加到370 ppm，上升了31%，其中近

1/2的增长是1965年以来所发生的[12]。大气CO2浓

度升高能够显著改变陆地生态系统的碳循环以及

养分循环，并对微生物代谢活动产生重要影响[13]。

目前，CO2浓度的升高对土壤微生物群落多样

性的影响及其机理尚不明确[11]。由于大气中CO2浓

度升高过程相对于微生物生命过程较缓慢，因此，

一般认为微生物生理代谢过程对大气CO2浓度升

高的响应可能更多的是源于大气高CO2浓度的间

接作用[14]，其直接作用考虑较少。CO2浓度的升高

主要从以下 3 方面对草地土壤微生物群落多样性

产生影响。

2.1.1 CO2浓度升高使土壤有机质更难分解

CO2浓度的增加可能使土壤有机质更加难于分

解[15]，因此，一方面，微生物会通过增加酶的分泌，

例如多酚氧化酶和过氧化酶，以降解这些相对更难

分解的土壤有机质；另一方面，微生物可能会因为

受到环境中可摄取有机质来源的胁迫而改变群落

结构及多样性。一般认为，微生物群落中真菌是土

壤难分解有机质的主要降解者，因此，CO2浓度增加

将会导致微生物群落真菌优势度的提高。Carney

等[16]研究表明，大气CO2浓度增加提高了土壤多酚

氧化酶含量和真菌/细菌比值，且土壤多酚氧化酶

含量与真菌的丰度正相关。Kandeler等[17]的实验结

果也表明，真菌的特征脂肪酸18:2ω6含量从CO2浓

度升高的第三年开始增加，到第五年增加了60%左

右，停止CO2浓度增加处理之后，土壤中的真菌/细

菌比值会从升高的状态慢慢接近对照处理。

2.1.2 CO2浓度升高使地表植被发生改变

CO2浓度增加使草地植被的地上和地下生物量

及根系分泌物增加，土壤易分解有机质含量增加，

而这有利于细菌，特别是革兰氏阴性细菌的生长。

Drigo等[18]利用RNA稳定同位素探针等分子技术手

段进行研究表明，在生物界和大气碳氮循环中起到

重要调节作用的丛枝菌根真菌对大气CO2浓度增

加的响应与根际真菌和细菌群落的变化密切关联，

CO2浓度增加使土壤中能够利用根系分泌物的微生

物种群迅速增加。Drissner等[19]的研究表明，CO2浓

度升高促进土壤细菌香农指数（Shannon-Wiener指

数）升高，并使革兰氏阴性细菌比例显著增加。

Montealegre等[20]对土壤微生物PLFA结果分析也得

到了相似的研究结论。另外，CO2浓度增加会使黑

麦草（Lolium）地上部分从土壤有机质中获取矿质氮

的比例增加[11]，土壤环境中的C/N比值得到改善，这

将利于细菌，特别是革兰氏阴性细菌的生长。

CO2浓度升高还可能通过植物间接改变土壤理

化环境，对在碳氮循环中起到重要作用的功能菌群

产生影响。如在相对湿润的草地中，CO2浓度升高

促进植物生物量及根际沉积物与分泌物的增加，微

生物则需要消耗更多氧气分解这些有机质，形成缺

氧环境。与此同时，有机质增加能够提供更多自由

电子，这些都十分有利于促进反硝化作用及反硝化

细菌的增加，而不利于氨氧化细菌及氨氧化古菌的

生长[22]。

此外，CO2浓度升高能够改变植物种群丰富度，

进一步对土壤微生物产生间接影响[23]。其主要机

制可能是，高CO2浓度利于高纤维低氮植物生长而

不利于低纤维高氮植物，导致土壤中凋落物的C/N

比升高。而高C/N比有利于真菌生长，低C/N比有

利于细菌生长。

2.1.3 CO2浓度升高对于微生物群落多样性的直接

影响

鉴于 IPCC[24]（政府间气候变化专门委员会）曾

经提出利用地壳可以大量存储CO2这种可能性来

储存人类排放在大气中的CO2，较大幅度的CO2浓

度升高有可能对土壤微生物群落多样性产生直接

影响。Oppermann等[25]从土壤中增加CO2浓度这一

独特角度研究了土壤CO2浓度较大幅度升高对土

壤微生物的直接影响。研究发现，土壤高CO2浓度

使土壤古菌和细菌大量减少，而在对照土壤中不多

见的产甲烷古菌、地杆菌及硫酸盐还原细菌则显著

增加。在长期的高浓度CO2条件下，土壤微生物群

落向厌氧和嗜酸的群落组成方向转变。

然而，另一些研究结果显示，在草地生态系统

中，CO2浓度升高未对土壤微生物群落多样性产生
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显著影响[26-27]。造成不同结果的可能原因主要是由

于试验设计、试验土壤理化性质以及植物种类不同

等的影响。地表植被的不同导致凋落物质量、根生

物量、有机质转化率、根系分泌物、植物对土壤氮素

质和量的需求等的差异进而对土壤微生物产生重

要影响，进而导致土壤微生物群落多样性对CO2浓

度升高的响应不一致。

2.2 气温升高对于草地土壤微生物群落多样性的

影响

IPCC第四次评估报告指出：1906-2005年的近

100 年来全球变暖的增幅为 0.74℃，全球变暖的趋

势并没有得到有效控制[28]。据预测，21世纪全球气

温很可能继续攀升 1.4~5.8℃ [29]。水热条件是生物

生长和土壤肥力的基本因素，气温上升会改变微生

物的生存环境条件，进而对土壤微生物群落多样性

产生重要影响。

2.2.1 气温上升改变土壤微生物的水热环境条件

气温上升会提高地表土壤温度，加速地表水分

蒸发和植物蒸腾作用，使土壤水分流失增加，降低

土壤含水量。Niu等[30]运用红外加热方法使土壤温

度增加了1.39℃，土壤体积含水量则下降了1.34%~

1.72%。气温上升直接改变了土壤水分温度条件，

可能会进一步使土壤微生物群落多样性发生改

变。由于真菌本身的丝状结构特性等，真菌比细菌

对增温造成的温度和水分胁迫具有更强的抵抗能

力[31]，因此，气温上升可能会利于真菌生长而抑制

细菌生长。然而，也有研究认为，微生物生长代谢

的最佳温度范围较广，而未来全球平均气温上升幅

度相对较小，其影响有可能被微生物自身的调解能

力所缓冲而消失，对微生物本身也不会产生很大的

影响[32]。

2.2.2 气温上升改变与土壤微生物密切相关的地上

植被群落及其生长速率

气温上升能够改变植物群落组成和植物的生

长速率[33]，从而影响到土壤有机质的质和量以及土

壤养分状况，进而对土壤微生物群落多样性产生影

响。气温上升能够促进植物的生长，然而这种促进

作用对土壤微生物可能会出现两种截然不同的影

响。首先，气温促进植物生长，使凋落物、根系分泌

物和细根周转率提高，土壤碳输入增加，利于细菌

生长；其次，气温上升也将加速植物对矿质养分特

别是氮素的吸收，降低土壤中可利用氮素的含量，

加剧植物与土壤微生物之间对氮素的竞争，土壤环

境 C/N 比值较高，利于真菌生长 [34]。Zhang 等 [35]通

过对收获与不收获地表生物量的高草草地分别进

行外部加温试验发现，增温使未收获处理土壤中细

菌/真菌 的磷脂脂肪酸(PLFA)比值降低，提高了土

壤微生物群落中真菌的优势度。然而，在收获处理

的土壤中，地表裸露使其受到增温的影响更大，却

未发现微生物群落结构显著改变。这表明增温带

来的温度和水分胁迫对土壤微生物的直接影响比

增温通过植物间接作用于土壤微生物产生的影响

小得多。

2.2.3 气温上升改变草地土壤功能菌群多样性

针对在物质循环不同阶段中执行特定功能的

主要功能菌群对气温上升的响应也开展了一定的

研究。例如Pankratov等[36]的研究发现，环境温度升

高有选择性地使哈氏噬纤维菌（Cytophaga hutchin⁃
sonii）优势度增加，而哈氏噬纤维菌主要分解纤维

素中的微纤维部分。Malchair 等 [37]指出气温升高

3℃导致土壤中氨氧化细菌群落结构发生转移，其

丰富度下降，然而研究结果未能证明这种变化是来

自温度的直接影响，还是通过影响植物带来的间接

影响。Horz等[38]对加利福尼亚北部一年生草地的

甲烷氧化菌（Methanotrophs）研究发现，气温升高显

著增加了甲烷氧化菌Ⅰ型菌群的相对丰度。目前，

有关气温升高与土壤功能菌群间关系的研究还不

多见，且对碳氮循环过程中不同功能菌群的系统研

究不足，应在未来的研究中加强这方面的工作。

此外，也有研究表明气温升高对土壤微生物群

落多样性无显著影响。Kandeler等[39]研究指出，气

温升高使细菌 PLFA 的生物量仅仅在试验后期增

加，而真菌PLFA生物量从开始阶段就有显著提高，

但是研究却未发现温度对细菌/真菌 PLFA比值的

显著影响。Bardgett等[40]也发现气温升高虽然使微

生物的PLFA生物量增加，却未显著改变细菌/真菌

PLFA比值，其主要原因可能是地下微生物群落结

构的变化不受到大气温度升高的直接影响，而气温

上升也未在试验期内对根生物量和土壤易分解有

机碳产生显著影响。此外，有研究表明气温上升对

土壤微生物群落结构及多样性的影响可能会受到

实验地点纬度的影响。Wu等[41]对具有不同成土历

史条件的土壤在不同温度下培养后发现，温度升高

使土壤中PLFA总量减少，土壤微生物群落结构发

生改变，且位于最高纬度的土壤发生的改变最大，

最低纬度的最小。米亮等[42]也发现温度对土壤微
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生物群落结构影响受纬度影响，但认为较低纬度的

土壤微生物群落结构对温度的响应比高纬度更加

敏感。

2.3 降水变化对于草地土壤微生物群落多样性的

影响

近几年来，全球变化导致区域性降水增加，极

端降水事件频发。尽管未来气候变化研究存在较

多争议，预测结果并不完全一致，但是大多数气候

预测模型预估我国21世纪气候将会变湿[43]。

2.3.1 降水变化对草地土壤微生物群落多样性的短

期影响

降水对土壤微生物群落多样性的影响主要包

括短期影响和长期影响。降水在短时间内形成干

湿交替，可能会使不能适应环境中水势快速变化的

微生物种群迅速减少，从而导致微生物群落中某一

或某些微生物种群的消失。微生物对干湿胁迫的

适应性主要是由微生物本身的细胞壁特征所决定

的[44]。细胞壁厚实坚固且原生质对外界环境变化

适应性强的微生物类群，例如，革兰氏阳性细菌及

真菌具有较强的渗透压调节能力和适应能力，因此

可以适应土壤水势的快速变化[45]。而革兰氏阴性

细菌则更适合生长在水分管理更好的条件下 [31]。

如Bapiri等[46]研究表明，干湿交替循环对土壤真菌

没有显著影响，而显著降低细菌生物量，导致细菌/

真菌比值降低。然而，也有研究表明，频繁的干湿

交替环境还可能会选择那些生长快速的微生物存

活下来，这些微生物能够利用水分变化之后所释放

的活性有机质得以迅速生长[47]。与上文所述结论

不同的是这些微生物通常属于革兰氏阴性细菌。

Thomson等[48]对草地土壤进行干湿处理后发现α-变

形菌（Alphaproteobacteria）和γ-变形菌（Gammapro-

teobacteria）相对丰度增加，而变形菌门细菌均属于

革兰氏阴性细菌。

此外，降水增加降低了土壤气相比例，使土壤

中氧气等气体减少从而对某些功能菌群产生直接

影响。例如，Horz等[49]指出，土壤水分增加较多的

情况下不利于氧气在土壤中的扩散，从而降低氨氧

化细菌的丰度，而Horz等[38]在加利福尼亚的另一项

研究同样发现降水增加后使甲烷在土壤中的扩散

受到抑制，降低甲烷氧化菌的相对丰度。但也有研

究表明，降水发生后的短时间内未发现草地土壤微

生物群落结构的显著变化。Fierer等[50]对草地土壤

在两个月内进行的15次干湿交替循环处理研究发

现，草地土壤微生物群落结构未受到干湿交替处理

的显著影响，其主要原因是试验土壤经常受到干湿

胁迫，土壤微生物群落能够较好地适应干湿交替的

环境。

2.3.2 降水变化对草地土壤微生物群落多样性的长

期影响

降水对土壤微生物的长期影响主要是通过引

起地上植被的多样性和生长状态以及土壤理化性

质发生改变，促使微生物生长环境发生变化，进而

影响到微生物种群结构的稳定性。当前有关降水

的长期影响的研究不多，且未达成一致的结论。

Castro等[51]研究表明，降水变化改变了变形菌（Pro-

teobacteria）和酸杆菌（Acidobacteria）的丰度，降水

的增加使酸杆菌丰度降低，Δ-变形菌（Deltaproteo-

bactera）升高。酸杆菌适宜生长在养分较贫乏的生

态环境中，因此降水增加使地上植被初级净生产力

（NPP）上升，向土壤中输入的有机质增加，从而使

酸杆菌丰度下降。而试验中Δ-变形菌丰度升高机

制虽然不太清楚，但是导致这种结果的原因应该与

降水变化条件下微生物与植物间的交互作用相

关。而Cruz-Martinez等[52]则指出，在进行了连续 5

年的降水试验后，降水增加使地上的植物区系和无

脊椎动物发生了显著变化，却未对土壤细菌和古菌

（Archaea）群落产生显著影响，接下来的两年延续

试验也显示了同样的结果。这可能是由于土壤中

微生物受到当地环境影响，本身产生了一定的对环

境变化和植物变化的适应能力。

2.4 氮沉降增加对土壤微生物群落多样性的影响

近年来，由于化石燃料燃烧、含氮化肥的大量

生产等人类活动的增强使得向大气中排放的含氮

化合物激增，引起大气氮沉降大幅增加。据估计，

过去一个世纪人为原因输入到陆地氮循环中的氮

增加了约一倍[5]。亚洲（中国、印度）、西欧、北美已

成为世界三大氮沉降集中区，预计到 2050 年全球

人为活性氮年排放量将达到2.0×108 t [53]。国内外关

于土壤微生物对氮沉降变化响应研究起步较晚[54]，

且大多数研究集中于森林和农田生态系统，关于草

地生态系统的研究相对较少，土壤微生物对氮沉降

增加的响应机制也尚不明确。

2.4.1 氮沉降增加对土壤微生物群落多样性的影响

机制

氮沉降带来的微生物群落的改变可能是由于

氮输入增加导致土壤 pH 值降低造成的。Smolan-

1718



31卷 12期 孙良杰等：全球变化对草地土壤微生物群落多样性的影响研究进展

der等[55]认为，施氮后尽管土壤有机质有所增加，但

不易被土壤微生物分解利用，且土壤pH值下降，因

而影响了微生物量的形成或导致微生物群落结构

的改变。Kennedy等[56]研究表明，添加氮使酸性草

地土壤pH值（pH=4）平均下降了0.4，且添加氮使土

壤中核糖体型（Ribotype，试验由末端限制性片段长

度多态性分析得到）显著减少。很多研究[57-59]已经

证明，土壤pH值显著改变微生物群落多样性，因此

该研究中添加氮降低了土壤pH很可能是使土壤微

生物群落多样性降低的原因之一。

此外，土壤微生物对氮沉降的响应与植物生产

力及碳供应变化相关[60]。在草地土壤氮素未达到

饱和的状态下，植被生物量和凋落物通常随着氮沉

降的增加而增加，土壤有机质含量和碳氮比升高，

利于细菌生长。Bardgett等[61]在草地不同植被下研

究施氮对土壤微生物影响时发现，土壤微生物群落

结构与多样性不仅与植被群落结构显著相关，也受

到施氮的显著影响，与对照相比，施氮使土壤细菌/

真菌比值升高。Frey 等[62]也指出施氮使土壤真菌

生物量比对照组低 27%~69%，施氮显著提高了细

菌/真菌生物量比率。

2.4.2 土壤微生物群落多样性对不同水平及不同形

态氮的响应差异

不同的氮输入水平和土壤氮水平背景对微生

物群落多样性的影响存在差异。刘蔚秋等[60]运用

PLFA方法连续 2年研究了氮沉降对土壤微生物群

落结构变化的影响结果表明，在环境氮饱和的状态

下，细菌会受到氮沉降的抑制，且真菌数量同样明

显下降，总体土壤微生物丰富度下降。薛璟花等[63]

的研究则表明，施氮处理会促进土壤微生物数量增

加，但这种提高作用仅发生在一定的氮素处理水平

以下，施氮增加过多则表现为抑制作用。这可能是

由于大气氮沉降对土壤 C/N比值产生影响，从而间

接带来了土壤微生物群落组成的改变。此外，Yev-

dokimov等[64]研究发现，随着氮添加量的升高，代表

真菌部分的PLFA 18:2ω6,9相对丰富度增加，细菌/

真菌PLFA比率显著下降；革兰氏阳性细菌受到高

氮处理的显著影响，却没有发现革兰氏阴性细菌不

同氮水平间的显著差异，随着施氮水平的提高，革

兰氏阳性细菌/革兰氏阴性细菌（G+/G-）比率下

降。另外，作为硝化过程中起到关键作用的氨氧化

细菌和氨氧化古菌，在不同的土壤 NH4
+-N 输入水

平下，各自的相对丰度也会不同，氨氧化细菌更适

于在高NH4
+-N的环境条件下生长，反之，氨氧化古

菌则在低NH4
+-N环境条件下相对丰度较高[65]。

氮沉降以不同形态输入到土壤中也会对微生

物产生不同的影响。研究表明，多数丛枝菌根对土

壤中氮素的利用以 NH4
+-N 为主，NO3

--N 则对其表

现出一定的抑制作用，因此不同形态的氮输入必然

对草地土壤菌根菌产生不同的影响[66]。Yoshida 和

Allen[67]在加利福尼亚南部灌木草原的研究表明，大

气氮沉降不利于丛枝菌根的生长，而在荷兰的研究

则表明，大气氮沉降有利于丛枝菌根的生长，原因

是前者大气氮沉降以 NO3
--N 为主，后者则以

NH4
+-N为主[68]。DeForest等[69]连续8年模拟大气氮

沉降的田间试验结果表明，NO3
--N沉降不仅会减少

木质素分解菌的数量，而且会显著减少所有微生物

的生物量，但不会影响细菌、放线菌、真菌的相对丰

度，这与前面阐述的大气氮沉降会改变真菌/细菌

比值的研究结论有所不同。

2.5 全球变化多因素交互作用对土壤微生物群落

多样性的影响

全球变化的各个因素在影响陆地生态系统过

程中也存在着很强的耦合交互作用，这种耦合交互

作用表现为协同或拮抗作用，它们对各个因素的生

态效应共同产生复杂的影响。一般情况下，作为温

室气体的重要组成部分，CO2浓度升高造成气温上

升；同时，CO2浓度提高通常也会降低植物气孔导

度，减少植物蒸腾作用，增加土壤含水量[70]。土壤

水分和温度是土壤环境中关系密切的两大因素：①
土壤水分条件能够调节土壤温度，水分增加有效缓

冲土壤中温度的剧烈变化；②土壤温度亦可以调节

土壤水分条件，温度升高促进水分蒸发，减少土壤

水分含量，反之亦然。大气氮沉降由于有相当部分

是伴随降水而进行的（湿氮沉降），因此氮沉降过程

势必受到降水的影响。总之，CO2浓度、温度、水分

及氮沉降间密切联系、相互影响，实际研究中应充

分考虑不同因素间的交互作用。

在草地生态系统中，全球变化各因素间的交互

作用可能会对土壤微生物群落多样性产生重要影

响。Castro等[51]研究温度、CO2浓度和降水3个因素

对土壤微生物群落的影响时发现，真菌丰度受到温

度的影响，而细菌丰度受CO2和温度的交互影响。

这可能是由于单独提高温度，会减少易分解有机底

物，更利于真菌群落生长；而同时增加CO2浓度和

温度则会增加植物向土壤输入有机质，更利于细菌
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群落的生长。Gutknecht等[71]在加利福尼亚州草地

进行长时间（6年）全球变化各因素对土壤微生物影

响时发现，增温和氮添加相结合比单独的增温处理

对土壤真菌/细菌比值及革兰氏阳性细菌的影响更

加强烈。Horz等[49]的研究结果表明，氮沉降增加能

够显著改变氨氧化菌群落结构，使亚硝化螺菌属

sp2转变为优势菌种，而且这种转变在温度和降雨

未增加的情况下最明显；同时，氨氧化菌的丰度随

着大气CO2浓度增高显著下降，降水增加协同CO2

浓度增高会使其丰度下降更加显著。然而也有研

究表明，CO2浓度升高和氮沉降增加对草地植物多

样性的影响具有可加性，即两者间无交互作用，但

是对土壤微生物的影响仍需要进一步研究[72]。

当前，全球变化研究仍主要集中于单因素的影

响效应，缺少因素间交互作用对土壤微生物影响的

系统研究。各个因素之间相互作用对土壤微生物

群落结构的影响机制如何，至今也仍不明确[49,51,73]，

需要相关试验的进一步论证。

3 研究展望

从上述分析可以看出，未来全球变化将会对草

地土壤微生物群落多样性产生深刻影响。然而，到

目前为止，有关全球变化情景下土壤微生物生态学

研究的广度和深度仍然十分局限，草地土壤微生物

群落多样性对全球变化的响应机制的研究更显不

足。未来相关研究应从以下4方面开展：

(1) 加强全球变化多因素综合研究。随着全球

变化研究的不断深入，大多数实验结果表明，全球

变化各因素之间并非是相互孤立的。由于全球变

化各因素的复杂交互作用，造成单因子试验的研究

结果之间往往出现相互矛盾的现象，从而增加了研

究结果的不确定性，因此近年来多因素交互作用控

制试验逐渐开始被人们所重视。但迄今为止，草地

生态系统的相关研究尚开展较少，特别是多因素变

化对草地生态系统土壤微生物影响的研究更是鲜

见报道。加强全球变化多因素的耦合交互作用及

其对草地土壤生态学过程影响的研究，能够大大降

低单一因素研究的不确定性，更全面、真实地反映

草地土壤微生物对全球变化的响应特征，更准确地

预测全球变化背景下陆地生态系统结构与功能的

可能变化。

(2) 注重短期试验与长期试验相结合。目前，

有关土壤微生物的相关研究主要以短期试验为主，

土壤微生物作为土壤中对环境条件反应十分敏感

的重要活组分，一方面能够对全球变化影响下的降

水干旱、高温低温等环境变化脉冲短时间迅速反

应；另一方面，在全球变化较长时间的缓慢变化中，

土壤微生物也会在潜移默化中与变化的环境条件

相适应，或因其他环境因素变化的间接影响，其群

落特征发生显著改变。因此，单纯利用短期试验结

果来预测土壤微生物的长期变化将会产生较大误

差。只有将短期试验和长期试验结果进行综合分

析，才能更科学地阐述与评价全球变化与土壤微生

物间在不同时间尺度下的相互反馈过程与机制。

(3) 加强全球变化背景下土壤微生物群落多样

性与植物间相互关系的研究。全球变化是一个相

对缓慢的过程，对土壤微生物群落多样性的直接影

响可能有限。因此，全球变化对土壤微生物的影响

很大程度主要通过地表植被的间接作用进行的。

目前，全球变化下土壤微生物与植被间相互作用研

究十分匮乏，作用机制尚不清晰。加强两者关系的

相关试验研究对于梳清草地生态系统土壤微生物

对全球变化的响应机制，降低研究结果不确定性具

有重要意义。

(4) 强化土壤微生物与生态系统物质循环的综

合研究。土壤微生物是生态系统物质循环的主要

驱动力，但关于土壤微生物的研究多局限于微生物

本身，缺乏微生物与物质循环过程的有机结合，从

而很难为物质循环过程的驱动机制分析提供更为

有效、直接的基础数据。有关土壤微生物与物质循

环，特别是与碳循环过程的综合研究亟待加强。
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Research Progresses on the Effects of Global Change on
Microbial Community Diversity of Grassland Soils

SUN Liangjie1,2, QI Yuchun1, DONG Yunshe1, PENG Qin1, HE Yating1,2, LIU Xinchao1,2,

JIA Junqiang1,2, CAO Congcong1,2

(1. Institute of Geographic Sciences and Natural Resources Research, CAS, Beijing 100101, China;

2. Graduate University of Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049, China)

Abstract：The effects of global change on the living environment of humans have become a focus of great con-

cern of the whole world. Grassland, widespread on the earth and generally located in ecologically fragile zones,

is very sensitive to global change. Researches on the impacts of environmental changes on grassland ecosystems

mainly focus on grassland vegetation at ground level; little is known about how the microbial diversity of grass-

land soils responds to global change. This paper presents a review on the effects of global change, including ele-

vated CO2, warming, precipitation regimes, and increased nitrogen deposition, on the structure and diversity of

soil microbial community in grassland. In conclusions, the authors suggest that the future work on the responses

of grassland soil microbial communities to global change needs to emphasize on: (1) multi-factor synthetic ex-

periments; (2) combination of short-term and long-term studies; (3) relationship between soil microbial diversity

and grassland vegetation in the background of global change; (4) integrated studies on soil microbial communi-

ties and biogeochemical cycles in ecosystems.

Key words: grassland; diversity of microbial community; CO2 enrichment; warming; precipitation regime; nitro-

gen deposition; global change
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