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摘 要：微生物群落在土壤的各种生态活动中占据重要地位，能通过改变土壤生态系统的结构和功能，调控

土壤养分供给。目前土壤微生物群落对增温的响应规律与主要影响因素尚不明确。从已经发表的 206 篇国

内外研究文献中收集了 1 020 组数据，通过整合分析（Meta-analysis）法研究实验增温对土壤微生物群落（微

生物生物量、群落多样性和土壤酶活性）的影响，讨论土壤微生物群落对不同增温幅度、增温年限、增温

方式、种植方式及生态系统类型的差异响应，挖掘土壤微生物群落对增温处理的响应与环境因子（年平均

降水量、年平均气温和平均海拔）之间的关系。结果表明：实验增温使土壤微生物群落多样性显著下降 6.7%

的同时使土壤抗氧化类酶、土壤碳（C）转化相关酶、氮（N）转化相关酶活性分别显著提高了 7.5%、10.8%

和 19.7%。高增温幅度（≥4℃）更显著降低土壤微生物生物量，并增加土壤抗氧化酶和 C 转化酶活性；低

增温幅度（≤2℃）对土壤微生物群落多样性、土壤 N 转化酶和磷（P）转化酶具有更显著影响。长期（>2 a）

增温对土壤微生物生物量、群落多样性、抗氧化酶和 C 转化酶有显著影响，而 N 转化酶和 P 转化酶对中期

（0.5~2 a）增温的响应更显著。不同生态系统土壤微生物对增温响应也存在差异。土壤 P 转化酶活性对增

温的响应与平均气温、年降水量呈显著正相关关系，而土壤微生物群落多样性与平均气温、年降水量和平

均海拔呈显著负相关关系。综上，实验增温显著降低土壤微生物群落多样性的同时提高了土壤酶活性，而

增温幅度、增温年限和生态系统类型均会影响增温效应。 
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Abstract: 【Objective】Microbial community plays an important role in soil ecological activities. It can regulate 

soil nutrient supply by changing the structure and function of the soil ecosystem. At present, the response of soil 

microbial community to warming and the main influencing factors are not well understood.【Method】This study 

collected 1 020 sets of data from 206 published domestic and foreign research literature and synthesized them to 

evaluate the effects of experimental warming on soil microbial community (microbial biomass, community 

diversity, and soil enzyme activity) using meta-analysis. The different responses of soil microbial communities to 
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different magnitudes, durations and methods of warming, as well as planting habits and ecosystem types were 

evaluated and discussed. Also, the relationship between the response of soil microbial communities to warming 

treatment and environmental factors (annual mean precipitation, annual mean temperature, and mean altitude) was 

explored.【Result】It was found that experimental warming decreased the soil microbial community diversity by 

6.7%, increased the activities of soil antioxidant enzymes, enzymes related to carbon (C), and nitrogen (N) 

conversion by 7.5%, 10.8%, and 19.7%, respectively. A high magnitude of warming (≥4℃) significantly reduced 

soil microbial biomass and increased the activities of soil antioxidant enzymes and enzymes related to C 

conversion. Low- temperature increase (≤2℃) had more significant effects on soil microbial community diversity 

and soil enzymes related to N and phosphorus (P) conversion. Also, long-term warming (>2 years) had significant 

effects on soil microbial biomass, community diversity, antioxidant enzymes and enzymes related to C conversion. 

The responses of enzymes related to N and P conversion to medium-term warming (0.5 to 2 years) were more 

significant and the response of soil microorganisms to experimental warming was different among different 

ecosystems. Further analysis revealed that the response of enzyme activities related to P conversion to warming 

was positively correlated with annual mean temperature and annual precipitation. The response of soil microbial 

community diversity was negatively correlated with mean annual temperature, annual precipitation and mean 

altitude.【Conclusion】In summary, the experimental warming significantly reduced the diversity of soil microbial 

communities while increasing soil enzyme activity. The warming amplitude, warming duration, and ecosystem 

type all affect the effects of experimental warming on soil microbes. 

Key words: Experimental warming; Soil; Microbial biomass; Diversity of microbial community; Soil enzyme 

activity; Environmental factors 

 

随着工业化进程的推进，全球人口急剧增加、化石能源大规模开采、森林过度砍伐，导致温

室气体排放量增加，全球气候呈现变暖趋势。根据联合国政府间气候变化专门委员会（IPCC）

近期发布的第六次评估报告（AR6）预测，2024 年全球增温幅度将突破 1.5℃，持续升温将导致

自然灾害频发、生态系统发生不可逆转的变化[1]。 

大量文献通过模拟增温研究农田、森林、草地等各类生态系统对全球变暖直接或者间接的响

应[2]。气候变暖影响植物生长发育的同时也影响着地下生态系统土壤各种生物化学过程[3]。土壤

微生物（包括细菌、真菌等）在维持土壤功能中发挥着至关重要的作用，包括养分循环和生物修

复等。因此，保持土壤中高水平微生物群落多样性对可持续农业至关重要[4]。土壤酶活性主要来

源于植物根系分泌物和微生物胞外产物，是土壤中有机质分解和养分循环的重要生物催化剂，通

常被用来指征土壤微生物群落的功能与活性[5]。 

微生物复苏、生长、繁殖离不开土壤的养分供给。增温改变了土壤生物和非生物因子（如凋

落物输入的质量和数量、植物群落、土壤水分和养分），影响土壤有机质的分解速率和养分有效

性，进而直接或间接提高了土壤微生物群落多样性和物种丰富度，改变了土壤微生物的群落结构
[6]。值得注意的是，不同生态系统土壤微生物群落对增温的响应规律存在差异，比如在增温条件

下，草地生态系统土壤碳（C）、氮（N）、磷（P）的酶化学计量显著高于农田生态系统；而变暖

引起的土壤脲酶活性的增加幅度在森林生态系统中高于草地生态系统[7]。因此进一步量化分析和

比较增温对不同生态系统土壤微生物群落的影响，挖掘关键因素，对于丰富陆地生态系统对增温

的响应规律与原理具有重要意义。 

本文采用整合分析（Meta 分析）的方法，从 206 篇已发表的国内外论文中共收集到 1 020

组数据，研究实验增温对三种不同生态系统（农田生态系统、草地生态系统、森林生态系统）的

土壤微生物群落（土壤微生物生物量、土壤微生物群落多样性、土壤酶活性）的影响；同时发掘

主要影响因子，为理解全球气候变暖背景下植物-土壤生态系统过程的变化提供理论依据。 
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1 材料与方法 

1.1 文献选择与数据收集 

本研究文献中的数据均来自于 Web of Science、中国知网等中英文期刊数据库，搜索的关键

词包括:增温（warming）、温度升高（temperature increase）、温度（temperature）、土壤（soil）、

微生物（microorganisms）、酶活性（enzyme activity）、酶（enzyme）等中英文。共收集到相关已

发表的国内外文献 206 篇，其中英文文献 111 篇，中文文献 95 篇（包括了 1 020 对配对的观测

值（包括对照和增温处理））用于整合分析。所选用的文献需要符合以下标准：（1）提取的每个

变量均包含平均值、标准差（或标准误）和样本量。（2）所有对照组和处理组属于同一个生态系

统并具有相同的环境、生长条件。（3）对于研究中包括实验增温处理的多因素控制实验，仅选择

对照组和实验增温的处理组数据。（4）实验增温是基于土壤温度或者冠层以上的空气温度进行温

度的增加。 

基于以上筛选标准，将所有文献按照不同生态系统分类，农田、草地、森林生态系统文献量

分别占比 22.33%、40.78%和 36.89%。就增温幅度而言，本文将与对照相比增温小于 2℃定义为

低幅度增温，2℃~4℃定义为中幅度增温，大于等于 4℃定义为高幅度增温；低、中、高增温幅度

占比分别为 31.07%、37.86%和 31.07%。将与对照相比增温年限小于 0.5 a 定义为短期增温，将

0.5~2 a 定义为中期增温，将大于等于 2 a 定义为长期增温；短、中、长期增温占比分别为 16.02%、

38.35%和 45.63%。按照不同增温方式分，主动加热方式：红外线辐射增温、电子加热器增温、

人工室增温和电缆增温分别占比 33.98%、5.83%、10.19%和 13.59%；被动加热方式：开顶式气

室（OTC）增温、降低海拔、热水加温、覆盖薄膜、土位置换分别占比 25.73%、2.43%、2.43%、

5.34%和 0.49%。按不同种植方式分，田间试验、OTC 种植、盆栽试验、人工生长室分别占比 53.40%、

29.13%、13.59%和 3.88%。 

本研究文献收集的变量有土壤微生物生物量、土壤微生物群落多样性、土壤酶活性以及环境

因子（年平均气温、年降水量、平均海拔）。其中微生物生物量指标有采用磷脂脂肪酸法（PLFAs）

测定的微生物总量以及真菌、细菌、放线菌、革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌、丛枝菌根真菌微生

物量，采用稀释培养计数法（MPN 法）测定的氨化细菌、硝化细菌、反硝化细菌数量以及采用

氯仿熏蒸法测定的微生物生物量碳（MBC）、微生物生物量氮（MBN）、微生物生物量磷（MBP）。

土壤微生物群落多样性指数包括 Mclntosh 指数（Mclntosh index）、香农指数（Shannon index）、

Pielou 指数（Pielou index）、碳源利用指数（Carbon source utilization index）、Chaol 指数（Chaol 

index）、辛普森指数（Simpson Index）、物种丰富度（Plant species richness）、物种均匀度（Evenness）、

物种多样性（Community diversity）。土壤酶活性包括土壤抗氧化类酶活性（苯酚氧化酶、超氧化

物歧化酶、多酚氧化酶、过氧化氢酶、过氧化物酶）、土壤 C 转化相关酶活性（N-乙酰葡糖胺糖

苷酶、α-葡萄糖苷酶、β-N-乙酰氨基葡萄糖苷酶、β-纤维素苷酶、β-木糖苷酶、β-葡萄糖苷酶、

淀粉酶、碱性蛋白酶、纤维素酶、蔗糖酶）、土壤 N 转化相关酶活性（脲酶）、土壤 P 转化相关

酶活性（碱性磷酸酶、磷酸酶、酸性磷酸酶、中性磷酸酶）。 

所有发表文献表格中数据直接提取，图中数据使用 Get Data2.2 图形数字化仪或者 Web Plot 

Digitizer4.6 图形获取工具提取。 

1.2 数据整合分析 

本文运用 Meta-Win2.0 软件对数据进行效应分析，采用反应比的自然对数（lnRR）作为效应

值，将其转换为上下 95%置信区间（CI）来评估实验增温对土壤微生物和酶活性的影响。根据

数据分析需要，部分文献的标准误（SE）需要转换为标准差（SD），其计算方法为[8]： 

                          （1） 

       （
   

   
）              （2） 
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效应值的方差为： 

          
  
 

     
  

  
 

       
                （3） 

式中，   为处理组的变量平均值，   为对照组的变量平均值；  为处理组的变量标准差，  为对

照组的变量标准差； 为样本量；nt、nc 分别为处理组样本量和对照组样本量。为了便于解释，将

lnRR 及其对应的置信区间转换为相应的百分比变化。 

         -           （4） 

1.3 数据处理与分析 

数据处理采用 Excel 2016；利用 Meta-Win2.0 软件进行数据效应分析；利用 SPSS 26 进行环

境因子与土壤微生物生物量、土壤微生物群落多样性和土壤酶活性的相关性分析；利用 GraphPad 

Prism8 软件进行绘图。 

2 结 果 

2.1 土壤微生物和土壤酶活性对实验增温的响应 

如图 1 所示，与不增温对照相比，实验增温使土壤微生物生物量和群落多样性降低，但土壤

酶活性却呈现出增加的趋势。实验增温使土壤微生物生物量显著降低了 6.7%（P<0.05）。实验增

温使抗氧化类酶、C 转化相关酶、N 转化相关酶分别显著提高了 7.5%、10.8%、19.7%（P<0.05）。 

 

注：右侧数字表示样本量，误差线表示 95%置信区间。实心圆表示增温处理效应达到显著水平（P<0.05）。下同。Note: The 

numbers on the right represent the sample size and the error bars represent the 95% confidence interval. The solid circle indicated 

that the effect of heating treatment reached a significant level (P < 0.05). The same as below. 

图 1 实验增温对土壤微生物群落多样性、微生物生物量和土壤酶活性的影响。 

Fig. 1 Effects of experimental warming on the biomass, diversity, and enzyme activity of soil microbial communities 

2.2 土壤微生物群落对增温模式、种植方式、生态系统类型的响应 

总体而言，土壤微生物生物量与群落多样性对实验增温的响应相对一致，实验增温降低了上

述两种指标（图 1，图 2）；且土壤微生物生物量对增温响应的相关研究更系统。 

如图 2a 所示，高幅度增温使土壤微生物生物量显著降低了 14.0%。低幅度增温使土壤微生

物群落多样性较对照处理显著下降 10.8%（P<0.05）（图 2b）。短、中期增温对土壤微生物生物量

的影响截然不同，短期增温使其提高 7.2%，中期增温则使其降低了 9.4%。目前短期和中期增温

对土壤微生物群落多样性的影响尚未见报道。 

在增温方式上，OTC 增温对土壤微生物群落多样性的影响较红外线辐射增温更显著（图 2b）。

电子加热器、热水加温使土壤微生物生物量显著增加了 41.6%和 6.5%（P<0.05）。而红外线辐射
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增温、人工室增温、电缆增温、土位置换则分别使其降低了 7.6%、17.0%、25.9%和 26.1%。 

 

图 2 土壤微生物生物量（a）和群落多样性（b）对实验增温的响应效应值与增温模式、种植方式和生态系

统类型的关系 

Fig.2 Effect values of soil microbial biomass (a) and community diversity (b) in response to experimental warming in relation to 

warming patterns, cropping practices and ecosystem types  

就种植方式而言，田间试验对土壤微生物生物量的影响较微生物群落多样性更为显著，使土

壤微生物生物量显著降低了 6.7%（P<0.05）。与之相反的是，OTC 种植使土壤微生物群落多样性

显著降低了 8.6%（P<0.05）。盆栽种植条件下，增温使土壤微生物生物量显著降低了 12.4%（P<0.05）

（图 2）。实验增温使森林生态系土壤微生物生物量显著降低了 10.0%（P<0.05），而增温对土壤

微生物群落多样性的研究仅集中于草地生态系统。 

2.3 土壤酶活性对不同增温模式和种植方式的响应 

就增温幅度而言，中幅度增温对抗氧化类酶活性的影响较其他酶更为显著；而低、高幅度增

温则对 C 转化酶的影响最为显著，使其分别增加了 10.3%和 17.9%（P<0.05）（图 3）。就不同增

温年限而言，中期增温使抗氧化酶、C 转化酶、N 转化酶和 P 转化酶分别显著增加了 6.4%、7.1%、

21.4%和 11.5%（P<0.05）。长期增温处理对抗氧化酶和 C 转化酶的影响最显著，分别使其增加了

10.0%和 17.8%（P<0.05）。短期增温对 P 转化酶的影响尚尚未见报道。 

就不同增温方式而言，电缆增温对抗氧化酶和 C 转化酶的影响最显著，使其分别显著增加

了 16.1%、23.4%（P<0.05）。降低海拔显著降低了 16.5%的土壤 C 转化酶活性（P<0.05），而 OTC

增温显著增加了 23.2%的 N 转化酶活性（P<0.05）（图 3）。 

比较不同种植方式对于土壤酶活性影响发现，盆栽试验增温使抗氧化酶活性显著增加了 20.7%

（P<0.05）；人工生长室增温使 C 转化酶活性显著增加了 16.6%（P<0.05）；OTC 种植增温使 N

转化酶活性显著增加了 23.2%（P<0.05）。增温分别使农田生态系统、草地生态系统和森林生态

系统抗氧化酶活性显著增加了 4.7%、9.6%和 7.7%（P<0.05）。在农田生态系统中，增温分别使 C

转化酶和 P 转化酶活性显著增加了 17.9%和 21.2%（P<0.05）（图 3）。 
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图 3 土壤抗氧化酶（a）、碳转化相关酶（b）、氮转化酶（c）、磷转化酶（d）对实验增温的响应效应值及与

增温模式、种植方式和生态系统类型的关系 

Fig. 3 Effect values of soil antioxidant enzymes (a), C-conversion-related enzymes (b), N-converting enzymes (c), and 

P-converting enzymes (d) in response to experimental warming and their relationship to warming patterns, cropping practices, 

and ecosystem types 

2.4 不同基础温度条件下的土壤微生物对增温幅度的响应 

将低于 10℃基础温度定义为低基温，高于 20℃定义为高基温，10℃~20℃定义为中基温。如

图 4，在低基础温度的条件下，低、中增温幅度使土壤微生物生物量显著降低了 6.7%、6.6%

（P<0.05）；而在中基础温度的条件下，中、高增温幅度显著降低了 13.0%、26.0%的土壤微生物

生物量（P<0.05）。 

对土壤酶活性而言（图 5），在低基础温度条件下，低、中、高增温幅度显著增加了 4.6%、

12.4%、12.6%土壤抗氧化酶活性（P<0.05）；中增温幅度却显著降低了 25.6%P 转化酶活性（P<0.05）。

在中基础温度条件下，低、中、高增温幅度使土壤 P 转化酶分别显著增加了 32.8%、22.2%、27.0%

（P<0.05）；高增温幅度分别使土壤抗氧化酶、C 转化酶显著增加了 19.3%、57.7%（P<0.05）。 

  

 

图 4 土壤微生物生物量在不同基础温度条件下对不同增温幅度的响应效应值 

Fig.4 Effect values of soil microbial biomass in response to different amplitudes of warming under different base temperature 

conditions  
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图 5 不同基础温度条件下土壤抗氧化酶（a）、碳转化酶（b）、氮转化酶（c）、磷转化酶（d）对不同增温幅

度的响应 
Fig.5 Response of soil antioxidant enzymes (a), enzymes related to C (b), N (c), and P conservation to warming magnitude under 

different base temperature conditions 

2.5 实验增温对土壤微生物的影响与环境因子的关系 

由图 6 可以看出，土壤微生物群落多样性对增温的响应与平均气温、年降水量和平均海拔呈

显著负相关关系（P<0.05）。土壤 C、P 转化酶对增温的响应与年降水量呈显著正相关，土壤 P

转化酶对增温的响应与年平均气温呈显著正相关关系。 

  

 

图 6 土壤微生物群落多样性对增温的响应与年平均气温（a）、年降水量（b）、平均海拔（c）的关系，土壤

碳转化酶与降水量（d）的关系以及土壤磷转化酶与年平均气温（e）、年降水量（f）的关系 

Fig.6 Effects of experimental warming on soil microbial diversity related to annual average temperature (a), annual precipitation 
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(b), and average altitude (c); effects of experimental warming on soil enzymes related to C conservation related to annual 

precipitation (d); as well as effects of experimental warming on soil enzymes related to P conservation related to annual average 

temperature (e) and annual precipitation (f) 

3 讨 论 

3.1 实验增温对土壤微生物群落的影响 

土壤微生物在陆地 C 循环与气候变暖之间有着非常重要的中介作用，气候变暖对土壤微生

物群落产生了强烈的影响，从而影响陆地 C 循环[9]。本研究发现增温降低了土壤微生物的群落多

样性（图 1），Zhang 等[10]也发现变暖显著降低了耕地土壤细菌和真菌的物种丰富度。随着气温

的增加，微生物群落总丰度的降低可能减缓土壤 C 的积累，因为微生物衍生的 C 是土壤有机质

的主要来源[11]。但也有研究发现年限少于 2 a 的增温实验能显著增加西藏农田生态系统中的真菌

α多样性，并有效改变土壤真菌群落，从而维持、稳定、改善耕地质量。气候变暖还能加速土壤

细菌和真菌群落的时间周转速率，增加土壤的群落多样性，因此温度在塑造微生物群落多样性方

面起着主要作用[12]。 

相较于土壤微生物群落多样性，本研究发现实验增温显著降低了土壤微生物生物量（图 1）。

Dai 等[13]发现全球尺度下，升温显著降低了陆地生态系统的 MBC、MBN 含量，这可能是由于升

温降低了土壤微生物的 C、N 利用率，导致微生物从外界获取 C、N 养分的能力降低。变暖加强

了植物群落和土壤微生物对土壤养分的竞争，引发土壤对微生物的养分限制，使土壤微生物生物

量减少[14]。然而也有研究指出，实验增温可通过改善土壤养分条件来提高土壤微生物活性、增

加土壤微生物生物量，进而达到促进植物生长、提高植物生产力的作用[15]。有研究发现，OTC

增温能加速高寒草甸土壤有机 C 的矿化，增加了 C 的有效性，从而增强微生物活性并加速其繁

殖速度，增加土壤中 MBC、MBN 含量[16]。关于草地生态系统的研究也同样表明实验增温显著

增加了土壤 MBC、MBN 含量[17]。Zosso 等[18]发现在森林生态系统中，增温 4℃虽使土壤微生物

总生物量降低了 28%，却增加了放线菌的含量，并促进放线菌对 C 源的代谢。而 Yu 等[19]利用

Meta 分析发现实验增温后土壤微生物 C：N 比无显著变化，这可能是由于大型的陆地 C 库会有

一定的自我调节能力，来保持微生物 C：N 和 C：P 比率不变。 

本研究发现实验增温使土壤酶活性增加，尤其是抗氧化酶及 C、N 转化相关酶活性（图 1）。

温度一方面通过影响酶动力指数来直接影响酶活性；另一方面通过影响土壤微生物数量、土壤养

分含量来间接影响土壤酶活性[20]。增温显著增加了土壤 C 转化酶和脲酶活性，提高了土壤有机

层微生物活性和养分有效性，同时能促进植物的光合作用[21]。有研究指出，温度升高 0.5℃可增

强与 C、N 转化相关酶活性，加速土壤物质循环[22]。然而也有部分研究统计发现增温引起土壤酶

活性降低，原因可能是温度升高加强了土壤表面的蒸腾作用，降低土壤含水量，从而抑制了微生

物的活性和酶的产生[23]。 

上述研究结论的不一致可能与不同的基础温度、增温幅度、增温年限、增温方式、种植方式

以及生态系统类型相关。 

3.2 不同基础温度、增温幅度、增温年限、增温方式和生态系统类型对土壤微生物的影响 

增温促进部分微生物的活性，导致土壤中的 C 损失，从而减少了土壤微生物生物量 C，即

增温对土壤微生物具有抑制作用[24]。夏璟钰等[25]在西藏那曲高寒草地生态系统通过设置不同底

边长的 OTC 增温梯度实验，发现增温降低了土壤平均含水量和土壤养分的有效性，进而抑制了

土壤微生物代谢能力和酶活性。Wang 等[26]也发现增温降低了内蒙古草地生态系统土壤微生物活

性和生物量，增温通过改变土壤有机 C 组分和提高有机 C 分解速率来调节土壤酶活性。植物通

过根、叶等凋落物的分解以及根系分泌物向土壤微生物提供 C 源，而土壤微生物活动会释放植
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物所需的养分，并影响了土壤 C 呼吸和 C 稳定之间的平衡。增温幅度较低时，增温对植物生物

量的积累有促进作用，能提高土壤微生物的代谢活性；当增温幅度过高或增温时间过长，这种促

进作用会逐渐减弱甚至变成抑制作用[27-28]。因此，在发掘增温对土壤微生物群落的影响规律时，

可能要结合植物根系综合考虑。此外，本研究还发现在低、中基温条件下，不同增温幅度对土壤

微生物生物量和抗氧化酶的影响显著；而在高基温条件下，不同增温幅度对土壤微生物生物量及

酶活无显著影响（图 4，图 5）。土壤酶活性有最适温度（比如土壤脱氢酶、过氧化氢酶在 10~15℃

时活性最高，磷酸酶在 15~20℃）[29]，因此高基温（>20℃）条件下增温会进一步抑制酶活性。 

由于研究地区的地理环境、植物类型和研究目标的不同，在增温实验中会运用到很多不同的

增温装置，来达到不同的增温效果，目前大致分为增加太阳辐射的被动增温和依赖人工电力的主

动增温两种方式[30]。其中 OTC 作为被动增温的典型代表，在野外实验中应用最为广泛，它类似

于温室，能减少空气流动、形成较为稳定的增温环境，且对植物的生长环境影响较小，能更好适

应高海拔地区电力及交通不便的情况[31]。本研究发现不同的增温方式对土壤微生物具有相反的

影响，红外线辐射增温、电缆增温和土位置换显著降低了土壤微生物生物量，而电子加热器和热

水加温则显著提高了该指标（图 2）。这可能是由于红外线辐射增温和电缆增温均直接作用于土

壤，增温效果较其他增温方式更为显著[32]；而电子加热器和热水增温均无法使温度保持稳定。

Zhang 等[33]也发现，使用电子加热器（电阻加热）处理后细菌丰度增幅达 108%，且土壤微生物

群落多样性和丰富度也显著提高；这可能是增温使草酸等有机酸和相关土壤酶活性增加，改善了

细菌的生长环境或提供了细菌生长所需物质，从而间接导致细菌丰度升高。 

本研究还发现，农田生态系统和草地生态系统对增温的响应较森林生态系统更显著（图 2，

图 3）。这可能是由于木本植物的支撑结构要高于草本和禾本科植物，能更好地储存利用养分，

因此增温对林木植物的作用可能在养分的转化中流失了[34]。 

3.3 土壤微生物对实验增温的响应与本底环境条件的关系 

本文的研究发现土壤微生物多样性与海拔呈显著负相关（图 6）。一般地，海拔越高，温度

越低，从而降低了微生物活性。部分研究结果得出，低基温条件下酶活性对温度的敏感性更高[35]。

比如在青藏高原等高海拔地区，OTC 增温能改善草地生态系统的环境因子，增加土壤养分可利

用性，进而促进草本植物的生长[36]。降低海拔能提高土壤 C、P 转化相关酶活性，但当海拔降低

到一定阈值，土壤酶活性却随温度的增加而降低。这可能是因为随着海拔的降低土壤中 C、N 含

量不断损失，微生物通过增加酶活性来提高 C、N 利用率以维持植物的正常生长代谢；但当 C、

N 养分含量损失超过一定范围后，微生物就会丧失该调节能力[37]。 

本研究还发现平均气温与土壤微生物群落多样性呈显著负相关（图 6），这可能是由于年平

均温度的增加，促进了作物生长，加剧作物根系与土壤微生物的养分竞争，进而抑制土壤微生物

活动。然而 P 转化酶对温度的敏感性较低[38]，平均气温小于 30℃时温度的增加能提高其活性[39]。

短时期内降水量适量增加可减缓较高气温对土壤微生物的抑制作用，并有利于土壤有机质的保持
[40]。降水量会直接影响土壤水分含量，从而间接影响土壤微生物的活性[41]。 

4 结 论 

实验增温对土壤微生物生物量和群落多样性产生了负效应，对土壤酶活性产生了正效应。实

验增温对土壤微生物的影响取决于基础温度、增温幅度、增温年限和增温方式。中基础温度条件

下土壤微生物对增温的响应更显著；土壤微生物群落多样性、N 转化酶和 P 转化酶对低增温幅度

的响应更敏感，而土壤微生物生物量、抗氧化酶和 C 转化酶则对高增温幅度更敏感。长期增温

显著提高了土壤抗氧化酶和 C 转化酶活性，而中期增温则显著提高了 N 转化酶和 P 转化酶的活

性；电子加热器、热水增温显著增加了土壤微生物生物量，而红外线辐射增温、人工室增温、电
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缆增温、土位置换使其显著降低；OTC 增温显著降低了土壤微生物多样性。农田生态系统中 P

转化酶对实验增温的响应更显著，而森林生态系统中微生物生物量对增温的响应更显著。 
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