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森林转耕后土壤碳质量对微生物碳利用效率的

非线性调控机制

聂荟雯      冯志强      曹    磊      黄长江      孔童瑶      何杨辉
（东北林业大学生态学院，黑龙江 哈尔滨 150040）

摘要:【目的】土地利用变化是影响全球碳循环的关键因素，从微生物代谢角度探讨森林转耕对土壤微生物碳利用效率

（CUE）影响及机制，可为评估土地利用变化对生态系统碳循环的影响提供理论基础。【方法】以黑龙江帽儿山森林和农田

土壤为研究对象，将森林土壤作为对照组，不同耕作年限的农田土壤作为处理组。通过室内试验测定土壤理化性质及微

生物性状等关键指标，采用化学计量法计算微生物 CUE，并系统分析驱动微生物 CUE变化的重要因子及调控机制。

【结果】（1）农田土壤的微生物 CUE相较于森林土壤显著降低了 12.61%。随转耕时间增加，微生物 CUE呈现先下降后上

升趋势，以约 16.5年为转折点。转折前微生物 CUE下降约 34.8%，其中第 13年与第 24年的微生物 CUE显著低于森林

土壤，降幅分别达 26.1% 和 23.9%。（2）在机制层面，土壤碳质量（脂肪族与芳烃的比值 rA2930∶rA1635）是影响森林转耕

后 CUE变化最重要的驱动因子。随土壤碳质量增加，微生物 CUE整体表现出先降低后增加的趋势。（3）土壤碳质量通

过介导微生物 β多样性与微生物 r/K 策略变化，进而影响微生物 CUE。以土壤碳质量 0.06为分界阈值，高、低碳质量农

田土壤微生物群落的 β多样性存在显著差异。农田土壤中 r 策略微生物整体占据优势，但当土壤碳质量低于 0.06时，r

策略微生物的优势减弱，而 K 策略微生物的相对丰度显著增加。【结论】森林转耕后，土壤微生物 CUE先降低后回升，在

16.5年时达到最低值。这种非线性变化格局主要由土壤碳质量（脂肪族与芳烃的比值）驱动，且存在 0.06的阈值效应：当

碳质量低于该阈值时，微生物 β多样性发生显著转变，生活史策略的平衡向 K 策略偏移，进而通过提升代谢效率驱动微

生物 CUE在转换后期逐步回升。这表明，土壤碳化学组成通过调控微生物群落结构与功能，是决定土地利用变化下微生

物 CUE动态变化的关键机制。该发现深化了我们对土地利用变化下土壤碳循环调控机制的理解，并为协调农业开发与

生态保护提供了理论依据与实践路径。
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Abstract: [Objective] Land-use change is a key driver of the global carbon cycle. Understanding its effects
on soil microbial carbon use efficiency (CUE) from a microbial metabolic perspective is therefore critical, as
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it  can  provide  a  theoretical  foundation  for  assessing  the  impact  of  land  use  change  on  ecosystem  carbon
cycling. [Method] This study analyzed soil samples collected from forest and cropland site in Maoershan,
Heilongjiang  Province.  Primary  forest  soil  served  as  the  control  group,  while  cropland  soils  with  varying
durations since conversion constituted the treatment groups. Key indicators including soil physicochemical
properties  and  microbial  traits  were  measured  through  laboratory  experiments.  Microbial  CUE  was
calculated using stoichiometric methods, and the key factors and regulatory mechanisms driving its changes
were  systematically  analyzed. [Result]  (1)  Following  conversion  from forest-to-cropland,  microbial  CUE
decreased  significantly  by  12.61%  relative  to  the  original  level.  With  increasing  cultivation  duration,
microbial  CUE exhibited a nonlinear trend characterized by an initial  decline followed by a later  increase,
with  the  lowest  point  occurring  at  approximately  16.5  years  after  conversion.  Prior  to  this  threshold,
microbial CUE declined overall by 34.78%. Specifically, microbial CUE in the plots cultivated for 13 and 24
years  was  significantly  lower  than  in  forest  soil,  showing  reductions  of  26.1%  and  23.9%,  respectively.
(2)  Soil  carbon  quality  (ratio  of  aliphatic  to  aromatic  carbon,  rA2930∶rA1635)  was  the  most  significant
driver of microbial CUE changes post-conversion. As soil carbon quality increased, microbial CUE initially
decreased and then increased at a threshold value of 0.06. (3) Soil carbon quality regulates microbial CUE by
driving  shifts  in  microbial  β-diversity  and  r/K  strategies.  Using  0.06  as  the  threshold  for  the  soil  carbon
quality, there were significant differences in the β-diversity of microbial communities between high and low
carbon quality cropland soils. Overall, r-strategists dominated in post-conversion soils; however, when soil
carbon quality fell below 0.06, the dominance of r-strategists diminished, while the relative abundance of K-
strategists  microorganisms  increased  significantly. [Conclusion] After  forest  conversion  to  cropland,  soil
microbial  CUE  first  decreased  and  then  recovered,  reaching  its  minimum  at  16.5  years.  This  dynamic  is
primarily  driven  by  soil  carbon quality  (the  ratio  of  aliphatic  to  aromatic  carbon)  and  exhibits  a  threshold
effect at 0.06, below this threshold, microbial β-diversity undergoes a significant shift,  with the balance of
life history strategies tilting toward K-strategy. This, in turn, drives a gradual recovery of microbial CUE in
the later  stages of  conversion by enhancing metabolic  efficiency.  This  study demonstrates  that  soil  carbon
chemistry, by regulating microbial community structure and functional strategies, serves as a key mechanism
determining  soil  carbon  cycle  efficiency  under  land-use  change.  Research  demonstrates  that  soil  carbon
quality  plays  a  fundamental  role  in  regulating  microbial  community  structure  and  function,  thereby
governing  the  efficiency  of  microbial  CUE under  land-use  change.  This  finding  enhances  the  mechanistic
understanding  of  carbon  cycling  under  tillage  disturbance  and  offers  a  scientific  basis  for  harmonizing
agricultural production with ecological conservation.
Key words: microbial carbon use efficiency; land use change; soil carbon quality; microbial beta diversity;
microbial life history strategies

土壤管理策略不仅直接调控养分稳定性[1]，也对

全球气候系统的稳定性具有深远影响。当前，以农

业开发为驱动的森林向耕地转换已成为全球范围内

最重要的土地利用转变形式，显著改变陆地生态系

统的结构与功能[2]。伴随人口增长与消费升级所推

动的农业扩张与集约化，耕地扩展已成为影响生态

平衡的关键因素[3]。土地利用变化通过改变地表覆

盖与土壤管理方式，进而调控自然因素（如地形、气

候）与人为干扰（如施肥、耕作）对土壤性质及养分循

环的相对影响[4−5]。森林转耕主要通过移除多年生木

本植被、改变凋落物输入动态[6]以及扰动土壤团聚

体结构[7]等一系列连锁反应，从根本上重塑土壤生态

系统的结构与功能，进而引发土地退化[8]、养分流失

及有机质含量下降[9]，削弱土壤肥力与结构稳定性，

降低持水能力并减少生物多样性[10]。然而，现有研

究大多聚焦于转换导致的土壤有机碳“数量”（即储

量）变化，或基于生态化学计量视角探讨微生物碳利

用效率（carbon use efficiency，CUE）的调控机制 [10]。

而停留在宏观生态化学指标的表征上的研究，难以

系统揭示转换过程中土壤有机碳“质量”，即化学组

成与生物有效性的根本性改变，亦未能深入阐明其

对土壤碳循环功能的深层调控作用[11−12]。 因此，从

土壤碳质量演化视角出发，系统揭示森林转耕对土

壤碳循环的调控机制，对协调农业发展与生态保护
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具有重要科学意义。

微生物是陆地碳循环的关键驱动者，其系列代

谢活动构建了植物−土壤系统的碳流通枢纽[13–14]，主

导土壤碳固存[15]与分解[16]。微生物 CUE作为表征土

壤碳周转过程的核心指标，反映了微生物对土壤有

机碳的分配策略[17]。从生态系统功能视角看，微生

物 CUE是调控土壤碳通量方向与强度的关键因

子[13]。较高的微生物 CUE意味着外源碳更高效地转

化为微生物生物量[18]，进而以残体形式进入稳定有

机质库[19]，尤其是矿物结合态碳库，从而增强土壤的

长期碳封存潜力[20]。然而，当前关于土地利用变化

对微生物 CUE影响机制的认知仍存在明显不足。首

先，前人大多数研究侧重于环境因子（如土壤 pH[21]、

温度[15,22]、养分有效性[23]）或碳输入量对 CUE的直

接影响，而较少深入探讨其根本驱动机制。其次，尽

管有研究开始关注碳质量的调控作用，如指出顽固

性芳香碳积累会限制微生物可利用性，进而影响代

谢与碳累积，或从碳可用性视角将碳质量与微生物

r/K 生活史策略建立理论关联[18]。但这些认识多停

留于静态对比或单一时间点的现象描述，例如对不

同植被类型下土壤碳化学组成与微生物群落的关联

分析[21]，尚未在连续动态变化框架下揭示碳质量变

化如何驱动微生物群落结构与功能策略的演替。事

实上，森林向耕地转换是一个长期的土地利用转变

过程，其核心特征在于土壤有机碳质量的连续改变。

这一改变可能驱动微生物群落结构（β多样性）与功

能策略（r/K 策略）发生规律性演变，进而导致微生

物 CUE呈现非线性响应。然而，碳质量对微生物代

谢格局与碳循环效率的调控是否存在明确阈值，目

前仍缺乏系统研究。

已有研究虽广泛关注了森林耕地转换对土壤微

生物 CUE的多路径影响[24]，包括土壤物理结构[25]，

资源化学计量[26]及微生物群落组成[27]的作用，但尚

未识别土壤碳化学组成（如脂族碳/芳香碳）的动态变

化在连接环境扰动与微生物代谢响应中的枢纽作用，

尤其未能揭示其是否存在驱动微生物功能发生转变

的阈值效应[28]。基于此，本研究以森林和不同转耕

时间的耕地土壤为对象，提出以下假设：（1）森林耕

地转换及转耕时间导致微生物 CUE显著降低；（2）土
壤碳质量是调控微生物 CUE变化的关键因子；（3）碳
质量通过介导微生物 β多样性和生活史策略（r/K 策

略）调控微生物 CUE的动态变化。研究旨在阐明森

林转耕对土壤微生物 CUE的影响机制，重点解析碳

质量驱动的微生物群落演变在 CUE调控中的关键

作用，为土地利用变化下的土壤碳循环响应提供机

制性认识，并为农田土壤碳管理提供理论依据。

 1   研究区概况与研究方法

 1.1    研究区概况

研究地点位于黑龙江省哈尔滨市帽儿山森林生

态系统国家野外科学观测研究站（45°24′N，127°40′E）
附近。该地区属长白山系张广才岭西坡，平均海

拔高度约 400 m，土壤类型为典型的暗棕壤，属温

带大陆性季风气候。最热月（7月）和最冷月（1月）的
平均温度分别为 20.5 ℃ 和−20.7 ℃，无霜期 130 d
左右。平均年降水量 726 mm，主要集中在 7—8月，
全年蒸发量为 884 mm。植被类型为阔叶红松（Pinus
koraiensis）林经过不同程度人为干扰后演替形成的

东北东部山区典型的温带天然次生林、人工林以及

农田[29]。

 1.2    试验设计与样品采集

2023年 7月，在试验区选取 4对相邻的森林与

农田样地（编号 A、B、C、D），以森林为对照，农田耕

作时间分别为 4、13、24与 > 40年（表 1），作物类型

为大豆（Glycine max）和玉米（Zea mays）轮作，森林

为阔叶林，林龄为 30年左右。采样点地处平坦地区

（坡度 < 5°），实测海拔 315 ~ 415 m，地形特征与附

近的森林生态系统相似。每个样地按照五点采样法，

在样地中心和中心到 4个角的等距中心确定 5个采

样点，用土钻采集 0 ~ 10 cm土层土壤样品（采样前

清除表层枯枝落叶），用四分法取约 1 kg土壤样品，

过 2 mm筛，装入无菌自封袋。取 5 ~ 10 g土壤用干

冰维持低温状态，寄送微生物测序公司进行测序。

将剩余样品分为 3份：一份−20 ℃ 冷冻保存；一份 4 ℃
保存，用于测定微生物生物量、水解酶活性、无机氮

等指标；另一份样品自然风干后研磨过筛，用于测定

土壤理化性质。

 1.3    土壤理化指标测定

土壤含水率（water holding capacity，WHC）采用

称重法测定[30]，土壤 pH值采用电位法测定（土∶水 =
1∶2.5）。

将风干的土壤样品过 100目筛，置于锡纸中，使

用 Vario MAX碳氮分析仪测定全氮（total nitrogen，
TN）和全碳（total  carbon，TC）。用 H2SO4-HClO4 消

煮后，使用连续流动分析仪（Seal AA3，德国）测定土

壤全磷（total phosphorus，TP）含量；可溶性有机碳、

氮（dissolved organic carbon，DOC、dissolved organic
nitrogen，DON）用硫酸钾溶液浸提法提取，利用

TOC仪进行测定。采用傅里叶变换红外光谱获取反

射光谱（400 ~ 4 000 cm−1），计算相对峰面积。相对峰

面积反映了不同有机 C官能团的相对丰度，脂肪族

C（2 930 cm−1）和芳香族 C（1 635 cm−1）相对峰面积之
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比（rA2930∶rA1635）可表征土壤碳质量，该比值越高

表明碳质量越高[31]。

NH+4 NO−3

微生物生物量碳、氮（microbial biomass carbon，
MBC、microbial  biomass  nitrogen，MBN）用氯仿熏

蒸−浸提法测定[32]，测定时分熏蒸和未熏蒸处理，利

用硫酸钾溶液浸提后，用 TOC仪测定碳、氮含量。

熏蒸与未熏蒸样品碳、氮含量的差值分别除以提取

系数 0.45、0.54即为土壤 MBC和 MBN含量。微生

物生物量磷 （microbial  biomass  phosphorus，MBP）
同样用氯仿熏蒸−浸提法测定，用碳酸氢钠溶液浸

提[31，33]后，利用 Seal AA3测定熏蒸与未熏蒸样品磷

含量，差值除以提取系数 0.40，得到MBP。KCl浸提

后，利用 Seal AA3测定 -N和 -N含量。将

土壤过 100目筛，用 0.03 mol/L NH4F和 0.025 mol/L
HCl浸提后，采用 Seal  AA3测定有效磷（available
phosphorus，AP）。进一步测定了与碳氮磷循环相关

的水解酶，包括分解碳化合物的 β-葡萄糖苷酶（β-
glucosidase，BG）与纤维二糖水解酶（cellobiosidase，
CBH）、分解氮化合物的 β-N-乙酰氨基葡萄糖苷酶

（β-N-acetylglucosaminidase，NAG）、分解磷化合物

的酸性磷酸酶（acid phosphatase，ACP），采用改进的

96孔微孔板荧光法测定[34]，选择甲基伞形酮作为标

示底物，以醋酸盐缓冲液（pH = 5），在 20 ℃ 下避光

孵育 4 h后，采用多功能酶标仪（SpectraMax  M5，
Molecular Devices，美国）在激发波长 365 nm、发射

波长 450 nm条件下测定[35]。土壤微生物 CUE则用

化学计量法计算得到[36]。

CUE =Cmax×
√

S C: N×S C: P

(KC: N+S C: N)× (KC: P+S C: P)

S C: N = BC: N/LC: N× (1/EC: N)

S C: P = BC: P/LC: P× (1/EC: P)

式中：KC∶N 和 KC∶P 为 CUE半饱和常数，取值 0.5；

NO−3 NH+4

Cmax 是微生物碳利用效率的最大值，取值 0.6[37]。
BC∶N、BC∶P 分别为 MBC与 MBN、MBC与 MBP的

含量比；LC∶N、LC∶P 分别表示 DOC与（ -N +  -
N）、DOC与 AP的含量比；EC∶N、EC∶P 分别表示（BG
+ CBH）与 NAG、（BG + CBH）与 ACP的含量比。

 1.4    土壤微生物多样性测定

采用 PowerSoil  DNA试剂盒提取 DNA，使用

NanoDrop One （Thermo Fisher Scientific，Massachusetts,
美国 ）测定 DNA浓度和纯度。用引物 515F（5 ′ -
GTGYCAGCMGCCGCGGTAA-3′）和 806R（5′-GGA
CTACNVGGGTWTCTAAT-3′）扩增 16S rRNA基因

V4区，用引物 ITS1-f（5′-CTTGGTCATTTAGAGTAA-
3 ′）和 ITS2（5 ′ -GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3 ′）扩
增内转录间隔区（ITS1）。用 1% 琼脂糖凝胶电泳

检测 PCR产物的长度与浓度。测序文库使用

NEBNext®  Ultra™  II  DNA  Library  Prep  Kit  for
Illumina®（New England  Biolabs,  Massachusetts,   美
国），并按照制造商的建议添加索引代码后构建。

使用 Qubit@2.0荧光仪 （Thermo  Fisher  Scientific,
Waltham, 美国）评估文库质量。最后，在 Illumina
NovaSeq 6000平台上对文库进行测序[38]。

 1.5    微生物分析

用 UPARSE法将 97% 相似度水平的可操作分

类单元（OTU）进行聚类分析。细菌与真菌 OTU表

的注释分别来自 RDP和 UNITE数据库。从原始

OTU表中分别提取细菌和真菌数据，进行严格的质

量控制，移除全为 0的 OTU及在少于 10% 样本中出

现的稀有 OTU，最终通过总和标准化计算相对丰度

用于后续分析。采用 Bray-Curtis距离度量样本间群

落差异，通过主坐标分析（PCoA）可视化群落结构差

异，并采用 PERMANOVA进行 999次置换检验评估

碳质量分组的显著性，辅以 ANOSIM和 Betadisper
检验验证结果可靠性。基于门水平分类信息，

细菌 r 策略包括变形菌门 （Proteobacteria）、拟杆

 

表 1    采样点概况

Tab. 1    Sampling point overview

样对编号 样地编号 土地利用类型 耕作时间/a 经度 纬度 海拔/m 坡度/（°）

A
AF 森林 0 127°39′03″E 45°17′14″N 404.11 1

AC 农田 4 127°39′02″E 45°16′38″N 404.53 0

B
BF 森林 0 127°38′59″E 45°17′14″N 397.55 0

BC 农田 13 127°38′24″E 45°16′58″N 377.71 0

C
CF 森林 0 127°37′17″E 45°16′29″N 414.20 2

CC 农田 24 127°37′20″E 45°16′29″N 409.36 3

D
DF 森林 0 127°34′18″E 45°21′25″N 335.61 3

DC 农田 > 40 127°34′42″E 45°20′08″N 317.80 0

 52 北    京    林    业    大    学    学    报 第 48 卷    



菌 门 （Bacteroidetes）等 ； K 策 略 包 括 放 线 菌 门

（Actinobacteria）、酸 杆 菌 门 （Acidobacteria）等 [39]。

真菌 r 策略包括子囊菌门 （Ascomycota）等；K 策

略 包 括 担 子 菌 门 （Basidiomycota）和 球 囊 菌 门

（Glomeromycota）等[40]。计算各样本中两类策略微生

物（含细菌与真菌）的相对丰度及其比值。

 1.6    数据处理及统计分析

对所有连续变量进行正态性检验（Shapiro-Wilk
检验）和方差齐性检验（Levene检验），结果显示各变

量均符合正态分布与方差齐性假定。采用单因素方

差分析（one-way ANOVA）比较森林与不同转耕年限

农田土壤之间微生物 CUE的差异，并进行事后多重

比较（Tukey HSD检验）以识别组间差异显著性。采

用随机森林回归模型评估环境因子对微生物 CUE
影响的相对重要性（以 %IncMSE表示），并以方差膨

胀因子（VIF < 5）排除共线性变量。采用分段回归分

析识别 CUE与关键驱动因子间关系的阈值，断点显

著性通过 supF检验和似然比检验确定。所有统计分

析在 R 4.3.1中完成，显著性水平设定为 α = 0.05。

 2   结果与分析

 2.1    转耕对微生物 CUE 的影响及其主要驱动因子

森林转为农田后，微生物 CUE整体降低了

12.61%（P < 0.05，图 1a）。具体来看，森林及转耕后

4年、13年、24年和 > 40年土壤的微生物 CUE均

值分别为  0.46  ±  0.06、 0.43  ±  0.04、 0.34  ±  0.03、
0.35 ± 0.09 和 0.46 ± 0.04（图 1b）。其中，转耕 13年
与 24年的微生物 CUE较森林分别显著降低 26.1%
和 23.9%（P < 0.05），而转耕初期的第 4年及转耕 >
40年与森林之间无显著差异。分段回归分析进一步

识别出微生物 CUE随时间变化的拐点，即在转耕后

第 16.5年时，微生物 CUE达到最低值，约为 0.30
（图 1c）。森林转为农田后第 16.5年时，微生物

CUE整体较森林土壤下降 34.78%。随机森林分析

发现，土壤碳质量是影响森林转农田后微生物 CUE
变化的最主要因素（图 1d）。
 2.2    碳质量与微生物 CUE 及转耕时间的关系

森林转为农田后，随着土壤碳质量增加，微生

物 CUE先降低后升高，并且在碳质量为 0.06时达

到最低值 0.30（图 2a）。土壤碳质量与转耕时间呈显

著负相关（P < 0.001），在转耕 16.5年时，碳质量降

至 0.06（图 2b）。
 2.3    碳质量影响微生物 CUE 的群落机制

为进一步探究碳质量影响微生物 CUE的微生

物机制，以碳质量 0.06为界，将转耕后土壤样本分

为两组，分析微生物群落结构差异。结果表明，碳质

量对真菌（P < 0.01）和细菌（P < 0.05）群落结构均具

有显著影响（图 3a，b）。真菌群落中，PCo1解释了

26.54% 的变异 ；细菌群落中 PCo1解释度高达

40.73%，碳质量是驱动细菌群落演变的主要因子。

两组样本在 PCo1轴上呈现明显分离，且细菌与真菌

在响应方向上存在差异：当碳质量低于 0.06时，真
菌群落的 PCo1值显著较低（P = 0.008），而细菌群落

的 PCo1值则显著较高（P = 0.024）。
进一步分析表明，微生物生活史策略也与碳质

量密切相关。以 0.06为阈值分组时，两组间微生物

的 r/K 存在显著差异（P < 0.05，图 4a）。碳质量低于

0.06时，r/K 中位数为 7.361，高于 0.06时，r/K 中位

数为 8.937，转耕后微生物均以 r 策略占优势。分别

评估 r 策略和 K 策略微生物丰度发现，K 策略微生

物在低碳质量条件下的中位数为 0.027，显著高于高

碳质量条件下的 0.016（P < 0.05，图 4c）；而 r 策略微

生物在两组间无显著差异（图 4b）。
为系统揭示土壤环境与微生物生活史策略的关

联，进一步分析了多类土壤指标与微生物策略的相

关性（图 5）。结果显示，MBP与微生物 r 策略显著

正相关，CBH与微生物 K 策略显著负相关，DOC、
IN、MBC、MBN、BG、ACP与 r/K 呈显著正相关。

 3   讨　　论

 3.1    森林转耕后微生物 CUE 动态变化与阈值响应

本研究通过构建连续时间序列（4、13、24、> 40
年），系统解析了森林转为耕地后土壤微生物 CUE
随转耕时间变化的动态过程。结果表明，土壤微

生物 CUE随转耕年限呈现显著的“先下降后升高”

的非线性动态变化。这一发现为理解以往研究中关

于土地利用变化对微生物 CUE影响方向的矛盾结

论提供了新的视角。先前全球尺度整合分析认为，

土地利用转换对微生物 CUE的影响呈现高度异质

性和方向上的不确定性[24]。这种不一致性源于气候、

植被类型和管理措施等多重因素的复杂交互作用。

例如，在亚北极地区，森林开垦可通过提升土壤 pH
和优化碳氮比，使微生物 CUE显著增加[41]；而旱地

生态系统研究则指出，农业开垦整体上倾向于导致

土壤碳库耗竭，且生态恢复对农田碳库的积极效应

往往需要长期（ > 30年）才能显现[42]。此外，许多基

于单一转耕时间的观测结果显示出不同的微生物

CUE变化，如上升[41]、下降[43–44]或无显著变化[45–46]等。

这些结果看似矛盾却存在时间依赖性，揭示了一个

关键问题：多数研究可能仅捕捉了转换过程中的一

个瞬时片段。因此，它们难以揭示微生物 CUE完整

的、可能非线性的响应轨迹。
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本研究发现，转耕第 4年的微生物 CUE与森林

土壤无显著差异（图 1b），这与 Marti-Roura等[45]（地

中海地区）和 Peng等[47]（全球尺度）的研究结论相一

致。这可能是因为在转耕初期，尽管地上植被快速

更替，但土壤中原有的活性碳库及其他养分具有一

定的缓冲能力，并未被立刻大量消耗掉，这为微生物
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图 1    转耕对微生物 CUE的影响及其主要驱动因子

Fig. 1    Effects of forest-to-cropland conversion on microbial CUE (carbon use efficiency) variations and their primary driving factors
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图 2    土壤碳质量与微生物 CUE、转耕时间的关系

Fig. 2    The relationships of soil carbon quality with microbial CUE and conversion duration
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代谢提供了相对稳定的底物环境[6]，使微生物 CUE
维持在接近森林土壤的水平。在转耕后 4 ~ 16.5年，
土壤微生物 CUE持续降低（图 1c），与 Zhang等 [43]

（干旱河谷）和 Pabst等[44]（东非山地）的发现相吻合。

这可能是因为随着转耕时间的延长，持续的耕作扰

动和作物吸收导致碳库持续消耗[42, 48]。此时微生物

群落面临日益加剧的碳限制，被迫将更多碳分配于

维持代谢而非生长 [47]，从而在 16.5年时降至最低

（图 1c）。在 16.5至 > 40年期间，微生物 CUE不断

升高，与 Schroeder等[41]在亚北极的研究结果相印证。

这可能是因为经过长期的耕作，土壤系统逐渐建立

起以外源投入和作物残留为基础的新稳态，微生物

群落通过功能性状的适应性调整，实现了有限资源

的高效利用，从而驱动了微生物 CUE的逐步恢复[48]。

Corbeels等[48]在巴西稀树草原的研究同样发现，有

效的农田管理有助于微生物 CUE的稳定。这两项独

立研究结果共同表明，在转耕后的农田生态系统中，

适当的管理措施能够改善土壤养分化学计量平衡，

优化微生物代谢途径，提高碳利用效率。因此，评估

森林转耕对土壤碳循环的影响时，必须重视时间序

列的完整性，关注潜在的非线性响应机制。

 3.2    土壤碳质量驱动微生物 CUE 的非线性变化

格局

随机森林分析表明，土壤碳质量是调控转耕后

微生物 CUE变化的关键因子。与传统研究多聚焦于

碳氮磷化学计量比或土壤理化性质等静态指标不

同[49]，本研究从土壤碳化学稳定性出发，揭示了碳质

量对微生物 CUE的影响。Chen等[31]的研究支持了

这一观点，认为土壤碳可用性（包括碳质量和碳数量）

塑造微生物群落结构，碳质量越高则表示微生物可

利用的资源越多。这与 Liang等[50]提出的理论框架

一致，即土壤有机质的化学性质能够调控微生物代

谢效率。土壤有机质的化学复杂性与顽固性会提高

微生物的代谢成本，从而约束 CUE。森林转为农田

后，土壤有机碳库的输入输出平衡被打破，同时碳组

分也发生了显著改变[49]。转耕后，原生森林持续输
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图 3    土壤碳质量与转耕后微生物 β多样性的关系

Fig. 3    Relationship between soil carbon quality and microbial beta diversity
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入的易分解凋落物被富含难分解木质素的作物残茬

替代[51]，同时耕作活动破坏土壤团聚体，使原先受物

理保护的有机碳暴露于空气中[52]；以及施肥引发的

“激发效应”也加速了有机碳分解[53]。这些过程共同

导致土壤中原有的易分解脂肪族碳被快速优先消耗，

而顽固芳香族碳相对富集，表现为碳质量下降。而

Kallenbach等[54]和 Nong等[55]均认为微生物 CUE的

大幅减少主要归因于顽固性碳（如芳香族碳）的增加。

本研究发现，碳质量与微生物 CUE呈现阈值响应特

征：在碳质量小于 0.06时，微生物 CUE与碳质量负

相关；当碳质量大于 0.06时，微生物 CUE随着碳质

量增加而增加（图 2a）。这一发现突破了传统上认为

碳质量与微生物 CUE存在简单线性关系的认知框

架。同时，该结果也表明碳质量可能通过介导微生

物群落结构和生活史策略（图 3、4）实现对微生物

CUE的非线性调控。

 3.3    土壤碳质量介导的微生物机制转变调控微生

物 CUE
从微生物角度看，土壤碳质量通过驱动真菌与

细菌群落的差异化响应、调控微生物生活史策略，重

塑了系统的代谢格局（图 3、4），进而影响微生物

CUE。β多样性分析表明，微生物群落结构在碳质量

阈值（0.06）前后存在显著差异，且真菌与细菌的响

应方向相反（图 3）。这与 Wang等[56]在中国亚热带

人工林以及 Brunel等[57]在地中海凋落物试验中的结

论一致，证实土壤或凋落物中芳香碳与脂肪碳组成

的改变是驱动微生物群落结构变化的关键因子。而

本研究进一步揭示了这种依赖关系存在临界点：以

碳质量 0.06为界，群落结构发生方向性转变（图 3），
微生物生活史策略虽然仍为 r 策略主导，但 K 策略

微生物丰度显著升高（图 4a、c）。这是由于土壤有机

碳库化学组成的显著变化及其引发的微生物能量获

取策略的适应性重构[28]。

在碳质量高于阈值的阶段，r 策略微生物的主导

地位与土壤有效养分的富集状态呈现显著耦合关系。

相关性分析表明（图 5），微生物 r/K 的升高与土壤有

效养分（DOC、IN）、微生物生物量（MBC、MBN）以
及多种水解酶活性均呈正相关，这证实在易分解碳

资源相对充足的条件下，土壤整体表现出更高的资

源可用性与代谢活跃度，从而支持了以高速生长为

特征的 r 策略微生物占据优势。这种策略通过快速

同化资源驱动了土壤养分的周转，形成了高资源-r
策略−高代谢通量的格局。而在碳质量低于阈值时，

微生物生活史策略发生变化（图 4），进而改变了微

生物的整体代谢格局。r 策略者因碳质量降低而代

谢效率骤降，但仍维持较高的基础呼吸。新兴的 K
策略者为利用顽固碳源，需支付高昂的酶合成与生

理适应成本[58]。这两方面共同导致群落的基础呼吸

消耗随碳质量下降而增加，从而引发微生物 CUE持

续下降至最低点。这一“低质量碳源–高呼吸成本−
低微生物 CUE”的机制，与 Min等[59]在控制试验中

发现的碳可利用性降低导致微生物呼吸增加的结果

相吻合。同时，Wang等[60]在煤矿复垦区观察到施肥

降低微生物 CUE的现象，也从资源调控的角度侧面
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印证了上述逻辑。然而，随着碳质量持续下降并跌

破 0.06的阈值，顽固性芳香碳成为主导，导致上述

易分解资源基础瓦解。K 策略者通过高亲和力底物

转运系统、完整碳氧化途径及优化能量分配策略，实

现有限资源的高效利用[31]，系统性降低了单位生长

的碳消耗，驱动微生物 CUE从最低值回升。该过程

与 Zhu等[61]在植被恢复研究中的发现类似，即微生

物策略转变提升碳利用效率。尽管 r 策略者仍占优，

但 K 策略者功能活性增强提升了群落整体的代谢效

率，从而驱动微生物 CUE从最低值实现回升[61]。综

合来看，本研究通过碳质量阈值将微生物群落结构

与功能响应有机联系，突破了以往研究多从单一角

度探讨微生物响应的局限。本研究的阈值模型能够

更好地解释微生物 CUE变异的非线性特征。这些发

现深化了对土地利用变化下土壤碳−微生物相互作

用机制的理解，为预测生态系统碳循环对人为干扰

的响应提供了新的理论基础。

 3.4    研究不足与展望

本研究在揭示森林转耕过程中土壤碳质量对微

生物 CUE 的非线性驱动机制方面仍存在一定局限，

有待进一步深入研究。首先，受野外采样条件限制，

本研究未能系统收集不同田块连续多年的田间管理

数据（如灌溉、施肥的具体时间与用量），此类人为管

理措施是调控微生物 CUE不可忽视的因素。其次，

部分样地间存在海拔差异，这可能对土壤水热条件

产生潜在影响。最后，本研究采用基于化学计量学

的模型估算微生物 CUE，该方法在绝对数值的精确

度上，与基于18O等同位素标记的直接测定法相比存

在一定差异。需要说明的是，本研究的核心在于揭

示土壤碳质量与微生物功能之间的响应关系。通过

配对设计控制土地利用类型，并基于长期时间序列

进行分析，上述管理信息不全、地形差异及方法选择

等因素，并未削弱研究主体结论。数据分析显示，碳

质量变化显著驱动了微生物 CUE的非线性趋势、微

生物群落结构转变，及其生活史策略的调整。本文

提出的碳质量阈值（0.06）及其作用途径，为理解土

地利用变化下的土壤碳循环响应提供了一个机制性

视角。今后可在管理记录完整、环境条件受控的长

期定位试验中，结合直接测定技术，对该阈值机制的

普适性进行验证与拓展。

 4   结　　论

森林转为农田显著降低了土壤微生物碳利用效

率，且微生物 CUE与转耕时间存在非线性关系。转

耕后微生物 CUE整体呈现“先下降后升高”的趋势，

并于转耕后 16.5年达到最低值。这一动态与土壤碳

质量（rA2930∶rA1635）的变化高度耦合，表明碳质量

是驱动微生物 CUE演变的关键环境因子。更为重要

的是，碳质量对微生物 CUE的调控存在 0.06的阈

值效应：当碳质量低于此阈值时，微生物 β多样性发

生显著转变，尽管 r 策略微生物在整体上仍占据优

势，但微生物生活史策略的平衡向 K 策略偏移。微

生物群落结构与生活史策略的改变影响其代谢效率，

最终推动微生物 CUE在转耕后期逐步回升。本研究

揭示了土壤碳化学组成通过调控微生物群落结构与

生活史策略，进而影响土壤碳循环效率的内在机制，

强调了碳质量阈值在预测土地利用变化下土壤碳动

态中的关键指示作用。
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