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Abstract：The aims of this study were to investigate the response of red soil microbial abundance and community composition to different
acid regulators as well as the changes in microorganisms that affect key carbon/nitrogen metabolic processes. Four potted treatments were
set up：no fertilization（CK）, calcium / magnesium compound（L）, L mixed with pig manure（ML）, and L mixed with straw（SL）.
Metagenomic sequencing technology was used to analyze the soil microbes and key carbon/nitrogen metabolism process microorganisms.
The results showed that the L, ML, and SL treatments significantly increased the soil pH and exchangeable calcium and magnesium, but
significantly reduced the soil exchangeable acids. The acid regulators increased the bacterial relative abundance of Proteobacteria but
decreased Chloroflexi and Acidobacteria while reducing the fungal relative abundance of Mucoromycota. The archaeal relative abundance
of Euryarchaeota and Candidatus_Bathyarchaeota was increased, while Thaumarchaeota was decreased. The RDA analysis showed that
available potassium is the main factor that affects the structure of soil bacterial and fungal communities, while soil pH and organic carbon
are key factors that affect the composition of soil fungal and archaeal communities. In terms of the carbon metabolism process,
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摘 要：为研究红壤微生物丰度和群落组成对不同调酸剂的响应，分析影响碳/氮关键代谢过程微生物的变化，通过盆栽实验，设

置不施肥（CK）、钙镁复合剂（L）、钙镁复合剂配施猪粪（ML）和钙镁复合剂配施秸秆（SL）4个处理，采用宏基因组测序技术，分析土

壤细菌、真菌和古菌以及碳/氮代谢关键过程微生物。结果表明：L、ML和 SL处理显著提高土壤 pH值和交换性钙/镁，显著降低土

壤交换性酸。调酸剂增加了细菌优势菌中的变形菌门相对丰度，降低了绿弯菌门和酸杆菌门相对丰度；降低了真菌优势菌中的

毛霉菌门相对丰度；增加了古菌优势菌中的广古菌门和深古菌门的相对丰度，降低了奇古菌门的相对丰度。冗余分析结果显示，

速效钾是影响土壤细菌和真菌群落结构的主要环境因子，土壤pH和有机碳是影响土壤真菌和古菌群落结构组成的关键因子。碳

代谢过程的贡献度方面，变形菌门的贡献度在 SL处理中最高，放线菌门和芽单胞菌门的贡献度在ML处理中最高。氮代谢过程

中，各处理绿弯菌门对硝化作用的贡献率均超过 80%。调酸降低了绿弯菌门和酸杆菌门在反硝化与硝酸盐异化还原过程中的贡

献度，L与 SL处理的变形菌门贡献度低于ML处理，而ML处理的放线菌门贡献度高于L与 SL处理。单施钙镁复合剂、钙镁复合剂

配施猪粪和钙镁复合剂配施秸秆均可缓解红壤酸性，改变土壤优势菌群，并有利于碳/氮积累。

关键词：红壤；调酸；宏基因组；微生物群落；碳/氮代谢过程
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红壤在我国南方分布广泛，是重要的耕地资源，

但酸性强、基础肥力低，限制了其土壤生产力[1]。土

壤微生物是反映土壤肥力的潜在因子，其生长和活性

受土壤 pH的影响。土壤 pH是影响微生物代谢和群

落组成的关键指标[2]，研究表明，土壤pH降低时，微生

物活性受抑制，酶活性降低，土壤养分运转受限[3-4]。

同时，土壤养分含量与环境变化是微生物的重要限制

因素，养分变化影响土壤微生物特性[5]，碳、氮是构成

生物基本骨架和能量代谢的基本元素，其循环关系到

生物生长和生态系统的稳定性，二者相互偶联与制

约，微生物驱动的土壤碳、氮代谢是预测土壤质量动

态变化的重要依据。细菌、真菌和古菌通过自身生长

代谢参与土壤养分分解和转化，为养分循环和能量流

动提供动力和保障[6]，在土壤碳氮循环过程中发挥重

要作用。研究酸性红壤微生物群落组成及其碳、氮代

谢关键微生物可为红壤改良提供理论依据。

近年来，针对红壤酸性改良开展了多项研究，改

良常用措施有石灰、有机肥和有机无机肥配施等。石

灰缓解土壤酸化，增加土壤有效养分含量，提高土壤

细菌群落多样性指数[7]；有机肥（如动物粪便）可增强

土壤缓冲性能，降低Al3+活性，并提高土壤肥力和结

构稳定性[8]；有机无机肥配施有效提高土壤肥力和养

分有效性，改变细菌和真菌的群落结构[9]；利用氧化

钙改善土壤酸性的研究较普遍[10-11]，氧化镁与氧化钙

都属于碱性氧化物，两者共同添加可增加土壤中钙、

镁离子的养分，同时两种阳离子可以与土壤中H+和

Al3+竞争吸附点位，提高土壤 pH，改善土壤肥力[12]。

随着土壤微生物研究的深入，宏基因测序技术可揭示

土壤中全部存在的微生物遗传组成和群落功能，建立

土壤微生物与环境之间的关系，宏基因组测序技术已

经广泛应用于土壤微生物研究[13-15]。

为探究红壤微生物群落对不同调酸剂的响应，本

研究采用宏基因组学技术并结合生物信息学分析，探

究不同调酸剂对红壤微生物群落的影响，深入分析碳

氮代谢过程相关微生物，揭示调酸剂对碳氮代谢的潜

在影响，为红壤合理高效的调酸方案提供科学依据。

1 材料与方法

1.1 土壤采集与试验设计

试验于 2021年在湖南省土壤肥料研究所进行，

试验土壤采自岳阳市岳阳县三合乡中心村，该地区属

亚热带季风气候，全年平均气温 20 ℃，年平均降水量

1 310 mm，土壤类型为第四纪红色黏土发育的红壤。

按 S型布设采样点，采集表层 0~20 cm土壤，土样立即

剔除砾石及植物根茎等杂物，自然风干后，过 2 mm
筛，保存用于装盆。供试玉米品种为湘康玉 7号，种

植作物种子需提前催芽，试验采用内径 35 cm、高 33
cm塑料桶，桶底内放置尼龙网。本试验设置 4个处

理，分别为不施肥（CK）、施钙镁复合剂（L，0.04%氧化

钙+0.007 2%氧化镁）、钙镁复合剂配施猪粪（ML，2%
猪粪+钙镁复合剂）和钙镁复合剂配施秸秆（SL，2%
玉米秸秆+钙镁复合剂）。将供试土壤调至 70%含水

量，各调酸材料与土壤按比例混匀，每盆装土 18 kg，
每个处理设 3个重复，每盆播种 2~3粒种子，出苗 10 d
后间苗，每盆保留 1株，定期浇蒸馏水，每两周将盆随

机调换。待玉米收获后，去除地上部分，一部分土样

风干粉碎后用于土壤基本理化性质测定，另一部分土

样储存于-80 ℃下用于宏基因组测序。

1.2 样品测定与DNA提取

理化性质测定采用常规方法[16]。土壤 pH采用电

位法，水土比为 2.5∶1（V/m）；土壤有机碳采用重铬酸

钾-浓硫酸氧化法；土壤全氮采用半微量凯式定氮

法；土壤有效磷采用碳酸氢钠浸提法；土壤速效钾采

用醋酸铵浸提火焰光度法；交换性钙/镁采用醋酸铵

交换原子吸收光度法；交换性酸采用氯化钾交换法。

使用NEXTFLEX™ Rapid DNA-Seq Kit 试剂盒（美国）

对新鲜土壤提取DNA，使用NanoDrop 2000检测DNA
纯度，使用 TBS-380 检测 DNA 浓度。通过 Covaris
M220 将DNA打断为约 400 bp的片段，建库试剂盒使

用 NEXTFLEX Rapid DNA-SEQ Kit（美国）。通过美

Proteobacteria had the highest contribution in the SL treatment, while in the ML the highest contribution was attributed to Actinobacteria
and Gemmatimonadetes. In the process of nitrogen metabolism, Chloroflexi contributed more than 80% toward nitrification. Acid regulation
reduced the contribution of Chloroflexi and Acidobacteria in the process of denitrification and nitrate dissimilation reduction. The
contribution of Proteobacteria to SL was lower than that to ML, while the contribution of Actinobacteria to ML was higher than that to L and
SL. The application of L, ML, and SL may alleviate the acidity of red soil, change the dominant microbial community, and facilitate carbon/
nitrogen accumulation.
Keywords：red soil; acid regulation; metagenome; microbial community; carbon/nitrogen metabolism

610



杨玲，等：不同调酸剂对种植玉米红壤微生物群落的影响2024年3月

www.aes.org.cn

吉生物技术有限公司（上海）PE150策略，在 Illumina
HiSeq X-ten平台（美国 Illumina）进行宏基因组测序。

1.3 宏基因组测序与数据处理

使用软件 fastp去除质量剪切后长度小于 50 bp、
平均质量低于 20以及含N碱基的 reads，保留高质量

reads；其次使用Megahit软件对优化序列进行组装；再

次使用 Prodigal 对拼接结果中的 contigs 进行 ORF 预

测。选择核酸长度≥100 bp的基因，将其翻译为氨基

酸序列。用 CD-HIT软件进行聚类构建非冗余基因

集。使用 SOAPaligner 软件[17]分别将每个样品的高质

量 reads与非冗余基因集进行比对，统计对应样品中

的基因丰度信息。使用 DIAMOND 将非冗余基因集

与NR数据库进行比对，获得物种注释结果，物种对应

的基因丰度总和用于计算该物种的丰度[18]。使用DIA⁃
MOND将非冗余基因集序列与KEGG PATHWAY的基

因数据库进行比对，根据 Pathway代谢通路对应的基

因丰度总和计算碳/氮代谢对应类别的物种丰度。

使用 Microsoft Excel 2016 软件对数据进行统计

分析；利用 SPSS 26.0软件对不同调酸剂处理进行单

因素方差分析，运用 Duncan 法进行显著性检验；采

用R语言的 ggplot2包绘制微生物群落相对丰度圈图

和碳氮代谢微生物贡献度柱形图；使用软件 Canoco
5.0 进行土壤微生物群落结构与土壤理化性状的冗

余分析。

2 结果与分析

2.1 红壤基本理化性质

不同调酸剂显著提升了土壤 pH并改变了红壤养

分含量（表 1）。总体上，与CK相比：各处理显著提高

了土壤 pH、交换性钙和交换性镁含量（P<0.05），显著

降低交换性酸含量（P<0.05）；土壤有机碳和速效钾含

量均有所提高。不同处理之间，L处理的土壤 pH最

低（5.85），显著低于ML处理（6.14）与 SL处理（5.92）；

ML处理的土壤 pH、速效磷、交换性钙和交换性镁含

量显著高于 L处理和 SL处理（P<0.05）；SL处理的土

壤有机碳和速效钾含量显著高于 L 处理和 ML 处理

（P<0.05）；土壤全氮含量在3个处理之间无显著差异。

2.2 红壤微生物群落结构

2.2.1 土壤微生物丰度

对土壤微生物进行物种注释，发现不同调酸剂对

细菌、真菌和古菌丰度的影响不同（表 2）。各处理微

生物以细菌为主，占 99.25%~99.71%，真菌占 0.04%~
0.45%，古菌占 0.25%~0.53%。总体上，细菌在 L处理

中丰度最高，真菌在 SL处理中丰度最高，古菌在 CK
处理中丰度最高。L处理的细菌和古菌丰度高于ML
处理与 SL处理，SL处理的真菌丰度高于L处理和ML
处理。

2.2.2 土壤微生物群落组成

土壤细菌、真菌和古菌受不同调酸剂的响应不

同，所占比例见图 1，相对丰度>1%的微生物视为优

势菌。土壤细菌群落（图 1a）相对丰度前 4的优势菌

门有变形菌门（Proteobacteria，22.64%~45.18%）、放线

菌 门（Actinobacteria，17.95%~28.08%）、绿 弯 菌 门

（Chloroflexi，8.70%~22.44%）和酸杆菌门（Acidobacte⁃
ria，10.86%~17.66%）。与CK处理相比：3个处理主要

提高了变形菌门的相对丰度，降低了绿弯菌门和酸杆

菌门的相对丰度。ML处理和 SL处理相对于 L处理

处理
Treatment

CK
L

ML
SL

pH

5.38±0.00d
5.85±0.01c
6.14±0.01a
5.92±<0.01b

有机碳
SOC/

（g·kg-1）

3.85±0.15c
4.10±0.06c
5.44±0.08b
6.57±0.22a

全氮
Total N/

（g·kg-1）

0.76±0.01a
0.75±0.04a
0.90±0.08a
0.89±0.03a

有效磷
Available P/
（mg·kg-1）

0.30±0.08b
0.20±0.06b
2.59±0.61a
0.20±0.03b

速效钾
Available K/
（mg·kg-1）

99.00±7.64c
127.33±6.67bc
155.67±3.33b
374.00±20.82a

交换性钙
Exchangeable

calcium/（cmol·kg-1）

1.76±0.06c
2.37±0.02b
2.91±0.03a
2.43±0.04b

交换性镁
Exchangeable

magnesium/（cmol·kg-1）

1.30±0.02c
1.47±0.04b
1.68±0.01a
1.47±0.01b

交换性酸
Exchangeable acid/

（cmol·kg-1）

1.32±0.07a
0.20±0.03b
0.05±<0.01c
0.08±0.02bc

处理Treatment
CK
L

ML
SL

细菌Bacteria
7 461 470
10 317 286
7 667 954
5 202 870

真菌Fungi
12 358
13 232
3 454
23 794

古菌Archaea
39 564
34 824
18 966
15 334

注：不同字母表示处理之间在P<0.05水平具有显著性差异。
Note：Different letters in a column showed significant differences at P<0.05 level.

表1 不同调酸剂下土壤理化性质

Table 1 Soil physical and chemical properties under different acid regulating agents

表2 不同调酸剂处理下土壤微生物丰度（Reads）
Table 2 Soil microbial abundance of different acid regulators

（Reads）
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增加了酸杆菌门的相对丰度，降低了绿弯菌门的相对

丰度，ML处理的放线菌门和绿弯菌门相对丰度高于

SL处理，而变形菌门和酸杆菌门的相对丰度低于 SL
处理。土壤真菌群落（图 1b）相对丰度前 3的优势菌

门有子囊菌门（Ascomycota，20.18%~88.86%）、毛霉菌

门（Mucoromycota，8.58%~47.26%）和担子菌门（Basid⁃
iomycota，1.41%~35.68%）。整体上，与CK处理相比，

3个处理均降低了毛霉菌门的相对丰度，L处理降低

了子囊菌门的相对丰度，增加了担子菌门的相对丰

度，ML处理和 SL处理提高了子囊菌门的相对丰度，

降低了担子菌门的相对丰度。调酸处理之间，ML和

SL处理的子囊菌门相对丰度高于L处理，毛霉菌门和

担子菌门相对丰度低于 L处理，SL处理相对于ML处

理提高了子囊菌门的相对丰度，降低了毛霉菌门与担

子菌门的相对丰度。土壤古菌群落（图 1c）相对丰度

前 5 的 优 势 菌 门 是 奇 古 菌 门（Thaumarchaeota，
39.77%~68.34%）、广古菌门（Euryarchaeota，16.38%~
27.03%）、深 古 菌 门（Candidatus_Bathyarchaeota，
4.56%~6.91%）、Candidatus Woesearchaeota 菌 门

（1.34%~14.23%）和泉古菌门（Crenarchaeota，1.67%~
2.25%）。与 CK处理对比：3个处理分别提高了广古

菌门、深古菌门和 Candidatus Woesearchaeota 菌门的

相对丰度，降低了奇古菌门的相对丰度。ML与 SL处

理的奇古菌门和深古菌门的相对丰度高于L处理，广

古菌门和Candidatus Woesearchaeota菌门的相对丰度

低于 L 处理。SL 处理的奇古菌门和 Candidatus Wo⁃
esearchaeota菌门的相对丰度高于ML处理，而广古菌

门和深古菌门的相对丰度低于ML处理。

2.3 土壤理化性质与微生物群落组成的关系

采用冗余分析（RDA）研究土壤理化性质对门水

平上细菌、真菌和古菌群落结构的影响（图 2）。速效

钾（P=0.008）、有效磷（P=0.014）、全氮（P=0.006）和交

换性镁（P=0.026）是影响土壤细菌群落结构的主要因

素（图 2a），分别解释细菌结构变异的 35.8%、25.9%、

13.0%和 2.9%，其中放线菌门、绿弯菌门和酸杆菌门

与有效磷呈显著正相关，与速效钾、全氮和交换性镁

呈显著负相关。速效钾（P=0.004）、交换性镁（P=
0.002）、有机碳（P=0.022）、土壤 pH（P=0.028）和全氮

（P=0.042）是影响真菌群落结构的主要因素（图 2b），

分别解释真菌结构变异的 81.4%、11.0%、3.0%、1.8%
和 0.8%，子囊菌门与速效钾、有机碳、全氮和土壤 pH
呈显著正相关，毛霉菌门和担子菌门与速效钾、有机

碳、全氮、pH和交换性镁呈显著负相关。从图2c分析

图 1 不同调酸剂处理土壤细菌、真菌和古菌的

群落组成（门水平）

Figure 1 Community composition of soil bacteria，fungi，and
archaea treated with different acid regulators（phylum level）

（a）细菌

（b）真菌

（c）古菌
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可知，土壤 pH、有机碳、交换性镁和交换性钙是影响

土壤古菌群落结构的主要因素，分别解释古菌群落结

构变异的 74.6%、14.7%、7.4% 和 1.2%，其中 Candida⁃
tus Woesearchaeota 菌门与土壤 pH、交换性钙和交换

性镁呈显著正相关，奇古菌门、广古菌门、深古菌门和

泉古菌门与土壤 pH、交换性钙和交换性镁呈显著负

相关。以上结果表明，交换性镁是影响红壤微生物群

落结构变化的主要影响因子。

2.4 碳代谢过程微生物

从图 3可知，通过分析不同调酸剂处理土壤微生

物（门水平）对碳代谢途径的贡献率，发现变形菌门

（23.49%~47.20%）、放线菌门（19.22%~28.20%）、绿弯

菌门（8.89%~24.26%）、酸杆菌门（8.64%~14.08%）和

芽单胞菌门（1.09%~6.35%）是对碳代谢过程贡献度

较大的前 5种菌门。与CK处理相比，3个处理增加了

变形菌门和芽单胞菌门对碳代谢过程的贡献度，但减

少了绿弯菌门和酸杆菌门的贡献度。变形菌门

（47.20%）和酸杆菌门（11.89%）在 SL处理中对碳代谢

贡献度最高，放线菌门（28.20%）和芽单胞菌门

（6.35%）在ML处理中的贡献度最高（6.35%），绿弯菌

门在L处理中的贡献度高于ML处理和SL处理。

2.5 氮代谢过程微生物

从图 4可知，通过氮代谢门水平微生物的功能贡

献度分析显示，在微生物驱动的氮代谢过程中，发现

硝化过程、反硝化过程与硝酸盐异化还原过程受调酸

剂影响较大。反硝化过程中变形菌门（44.58%~
55.88%）、放 线 菌 门（13.80%~20.88%）、绿 弯 菌 门

（2.35%~5.90%）、酸杆菌门（2.51%~11.32%）和芽单胞

菌门（1.12%~11.32%）的贡献度较大。与 CK 处理相

比，3个处理增加了变形菌门和芽单胞菌门对反硝化

作用的贡献度，降低了绿弯菌门和酸杆菌门的贡献

度。L处理的变形菌门和绿弯菌门的贡献度高于ML
和 SL处理，ML处理的放线菌门和芽单胞菌门的贡献

度高于 L和 SL处理，SL处理的酸杆菌门的贡献度最

高。硝酸盐异化还原过程中贡献度前 3的菌门是变

形 菌 门（40.79%~56.83%）、放 线 菌 门（16.93%~
38.28%）和酸杆菌门（5.51%~14.35%）。与CK处理相

比，3个处理增加了变形菌门对硝酸盐异化还原作用

的贡献度，降低了酸杆菌门的贡献度。SL处理中变

形菌门（56.83%）和酸杆菌门（9.45%）的贡献度高于L
和 ML 处理，ML 处理中放线菌门的贡献度最高

（38.28%）。硝化过程中变形菌门只存在于 L处理和

ML处理中，贡献度分别为 3.86%和 8.43%，绿弯菌门

图2 不同调酸剂处理的土壤微生物门水平群落与
理化性状的冗余分析

Figure 2 Redundancy analysis of soil microbial communities and
physicochemical properties at the level of different acid regulators
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（84.27%~97.06%）对硝化作用贡献度占比最高，SL处

理中绿弯菌门对反硝化作用的贡献度（97.06%）高于

CK处理（94.58%）和ML处理（85.84%）。

3 讨论

3.1 不同调酸剂对红壤微生物群落组成的影响

不同调酸剂影响种植玉米红壤中细菌、真菌和古

菌群落（图 1）。与CK相比，3个处理增加了变形菌门

的相对丰度，降低了绿弯菌门和酸杆菌门的相对丰度

（图1a），分析其与土壤pH变化有关。本试验中，单施

钙镁复合剂、钙镁复合剂配施有机肥/秸秆显著提高

土壤 pH，而土壤 pH可通过影响土壤养分含量的利用

率改变土壤微生物群落结构[19-20]。酸杆菌门属于嗜

酸性细菌，酸性土壤环境利于其生长繁殖[21]，随着土

壤 pH的增加，其相对丰度逐渐降低。此外，有研究表

明变形菌门的相对丰度会随着酸杆菌门的减少而增

加，随着土壤 pH的提高而增多[22]。与钙镁复合剂配

施粪肥处理相比，配施秸秆可提高变形菌门和酸杆菌

门的相对丰度，降低放线菌门和绿弯菌门的相对丰

度。变形菌门作为富营养菌群，可在高有机质水平土

壤环境中迅速繁殖，而放线菌门和绿弯菌门对贫瘠营

养环境适应性强，属于耐胁迫能力较强的微生物，适

宜在低养分环境中生长繁殖[22-23]。本试验中，钙镁复

合剂配施秸秆的处理提高了有机碳和速效钾含量，更

适合富营养菌（变形菌门）的生长，相比之下，单施钙

镁复合剂更利于耐胁迫菌群（绿弯菌门和酸杆菌门）

的生长繁殖。

真菌群落中子囊菌门、毛霉菌门和担子菌门为主

要菌群（图 1b）。子囊菌门与担子菌门多为腐生菌，

子囊菌门可分解土壤中难降解有机质以促进土壤养

分循环，比担子菌门的物种进化速度高[24]，而担子菌

门更适合于低营养环境[25]。本试验钙镁复合剂配施

粪肥/秸秆相对于单施钙镁复合剂提高了子囊菌门的

相对丰度，降低了担子菌门的相对丰度，子囊菌门与

全氮、有机碳和 pH呈显著正相关，而担子菌门与以上

理化因子呈显著负相关。配施粪肥/秸秆为子囊菌门

生长发育提供了适宜的生存环境，有利于促进利用植

物残体降解的菌群快速生长繁殖，相较于子囊菌门，

担子菌门更能适应贫瘠环境[25]，担子菌门相对丰度的

降低可能与共生后土壤营养环境变化有关。

与细菌和真菌相比，土壤古菌的耐胁迫能力更

强，对生存环境底物要求更严格[26]。土壤古菌群落与

土壤 pH、交换性钙/镁呈显著负相关，这可能与古菌

的强耐受性和低养分含量的生长环境有关[27]。本试

验调酸处理提高了广古菌门的相对丰度，降低了奇古

菌门的相对丰度（图 1c）。王宁等[28]发现秸秆施用下

稻田土壤中的奇古菌门相对丰度会显著降低，奇古菌

图4 不同调酸剂处理微生物对氮代谢过程贡献度的影响
Figure 4 Effects of different acid regulating agents on the contribution of microorganisms to nitrogen metabolism process

OthersVerrucomicrobiaFirmicutesCandidatus_RokubacteriaCandidatus_DormibacteraeotaUnclassified_d__Bacteria

Gammatimonadetes_d__BacteriaAcidobacteriaChloroflexiActinobacteriaProteobacteria

图3 不同调酸剂处理微生物对碳代谢过程贡献度的影响
Figure 3 Effects of different acid regulating agents on the

contribution of microorganisms to carbon metabolism process

OthersVerrucomicrobiaBacteroidetesCandidatus_RokubacteriaFirmicutesGammatimonadetes_d__BacteriaAcidobacteriaChloroflexiUnclassified_d__BacteriaActinobacteriaProteobacteria
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门是典型的氨氧化古菌，秸秆的高C/N会抑制奇古菌

门的生长。有研究提出奇古菌门在氨氧化过程中起

着重要作用[29]。施有机肥促进铵态氮向硝态氮的转

化，高C/N的有机物料可使硝态氮更多地转化为微生

物量氮储存起来[30]。本研究从侧面验证了有机肥（或

有机物料）配施可通过影响奇古菌门而对土壤氮循环

起到调节作用。

3.2 不同调酸剂对碳/氮代谢过程微生物的影响

本试验发现变形菌门、放线菌门、绿弯菌门、酸杆

菌门和芽单胞菌门对土壤碳氮代谢过程贡献度较高，

是影响土壤碳氮代谢的重要菌群（图 3、图 4）。与CK
相比，3个处理增加了变形菌门对碳代谢过程与反硝

化和硝酸盐异化还原过程的贡献度，但降低了绿弯菌

门和酸杆菌门对其的贡献度。变形菌门、绿弯菌门和

酸杆菌门在碳源、氮素代谢中发挥重要作用[31]，是促

进反硝化的重要菌群[32]。钙镁复合剂配施有机肥/秸
秆处理显著提高有机碳含量，增加红壤全氮含量，变

形菌门是一种富营养型的革兰氏阴性菌，与碳的利用

性有关且对碳源较敏感[33]。有机肥与秸秆的施入增

加了碳/氮源，同时增加了植物残渣碳转为活性有机

碳的数量[34]，变形菌门易于利用分解的有机碳生长繁

殖。单施钙镁复合剂、钙镁复合剂配施有机肥与钙镁

复合剂配施秸秆显著提升了红壤 pH，并增加了有机

碳含量，其中酸杆菌门不仅可以调节土壤 pH，同时还

能参与腐殖质分解的碳循环过程，适合在有机碳含量

低的酸性土壤中生存繁殖[32]，本试验调酸剂显著提高

土壤 pH，增加土壤有机碳含量，使酸杆菌门的相对丰

度降低。反硝化和硝酸盐异化还原过程中绿弯菌门

和酸杆菌门的贡献度相对较低。氨氧化微生物的生

长与底物铵的有效性密切相关[35]，秸秆还田可降低土

壤硝酸盐含量[36]，减少硝化/反硝化作用底物，影响微

生物数量。绿弯菌门对硝化过程的相对丰度贡献度

最大，可能与其生理特性有关。绿弯菌门能促进NO-2

氧化，加快NO-3形成[37]，对外界恶劣生长环境的耐受性

强[38]，其在钙镁复合剂配施秸秆中的贡献度高于钙镁

复合剂配施有机肥，秸秆本身C/N较高，其分解土壤中

的氮素，导致配施秸秆处理中全氮含量低于配施有机

肥。张静等[39]对红壤稻田土壤的研究也表明酸化土壤

中绿弯菌门的相对丰度最高。调酸处理能缓解土壤

酸化，提高土壤中有机碳和全氮含量，为硝化细菌提供

底物和能源，促进其生长繁殖从而提高土壤中反硝化

微生物数量[40]。绿弯菌门在酸性红壤中通过改善碳/
氮循环来促进自身的生长繁殖，成为硝化过程最丰富

的菌群。

4 结论

（1）调酸剂显著提高了土壤 pH和交换性盐基离

子，变形菌门、放线菌门、绿弯菌门和酸杆菌门是酸性

红壤细菌群落的主要优势菌门，子囊菌门、毛霉菌门

和担子菌门是真菌群落的主要优势菌门，奇古菌门是

古菌群落的优势菌门。

（2）钙镁复合剂配施有机肥/秸秆可增加适合生

长于富营养环境的微生物菌类，降低适合贫瘠环境的

微生物菌群数量。驱动土壤真菌和古菌群落结构变

化的主要土壤环境因素有土壤pH和有机碳。

（3）调酸剂直接或间接改变了碳/氮底物与代谢

关键过程相关的微生物贡献度，贡献度最高的微生

物菌群主要有变形菌门、放线菌门、绿弯菌门和酸杆

菌门。
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