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摘 要：土壤有机碳库是陆地生态系统中最大的碳库，在缓解气候变化和维持土壤肥力方面发挥重要作用。

微生物残体碳（Microbial necromass carbon, MNC）占土壤有机碳的 50%左右，对稳定土壤碳库至关重要。

MNC 在土壤中的积累转化与土壤团聚体的形成稳定密切相关，但目前尚未有研究全面系统地探讨两者之

间的关系。本研究结合 Meta分析和机器学习方法，深入探讨 MNC与土壤团聚体稳定性（以平均重量直径

（Mean weight diameter, MWD）为指标）之间的关系。研究结果表明，MWD 是 MNC 的重要预测变量，

且两者在全球范围内存在显著的正相关关系（P < 0.05）。基于全球预测数据的相关性分析进一步验证了这

一关系，并发现其在不同生态系统中普遍存在。偏最小二乘路径模型（PLS-PM）分析结果揭示，土壤团

聚体通过形成物理屏障直接保护 MNC，同时也通过调节土壤物理性质和养分状况间接影响 MNC的积累与

转化。尤其在土壤养分方面，土壤养分对 MNC 的正向影响最为显著（路径系数 0.67，P < 0.05）。此外， 

MWD 影响 MNC 的具体过程在不同生态系统中存在显著差异，具体表现在路径的方向和强度有所不同，

如通过土壤物理性质和养分的间接作用在农田生态系统中较为显著，而在森林生态系统中直接作用较强。

这些发现有助于深化对微生物残体碳积累转化过程与土壤团聚体形成稳定过程之间相互作用的理解，并为

将团聚体稳定性作为 MNC 预测模型的潜在指标提供了理论支持。 
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Abstract:  【Objective】 The soil organic carbon (SOC) pool is the largest carbon reservoir in terrestrial ecosystems, 

playing an essential role in mitigating climate change and maintaining soil fertility. Among the various components 
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of SOC, microbial necromass carbon (MNC) constitutes a significant proportion, contributing approximately 30%-

80% to the total SOC, and playing a crucial role in stabilizing soil carbon stocks. Accumulation and stabilization of 

MNC in soil are closely linked to the formation and stability of soil aggregates, which provide physical protection 

against microbial decomposition. Despite the known connection between MNC and soil aggregation, no 

comprehensive studies have systematically explored the relationship between MNC and soil aggregate stability. This 

study aims to further explore the global association between MNC and soil aggregate stability.【Method】 To assess 

the relationship between MNC and soil aggregate stability, we compiled global observational datasets on soil amino 

sugars (biomarkers of MNC) and soil aggregates. Using machine learning techniques, we predicted the global 

distribution of MNC and analyzed its correlation with the stability of soil aggregates. The PLS-PM was employed 

to further investigate the pathways through which soil aggregate stability influences MNC sequestration, takin into 

account factors such as soil physical properties, nutrient availability. 【Result】 The results revealed that mean 

weight diameter (MWD) is a key predictor of MNC, with a significant positive correlation between MNC and MWD 

on a global scale (P < 0.05). Further correlation analysis of global prediction data confirmed this relationship and 

showed that it is consistent across different ecosystems. The Partial Least Squares Path Model (PLS-PM) analysis 

revealed that soil aggregates protect MNC directly by forming physical barriers and indirectly by regulating soil 

physical properties and nutrient availability, which in turn influence MNC accumulation and stabilization. In 

particular, soil nutrients had the most significant positive impact on MNC (path coefficient 0.67, P < 0.05). The 

process through which MWD influences MNC shows significant differences across different ecosystems, 

specifically in terms of the direction and strength of the pathways. For example, in agricultural ecosystems, the 

indirect effects through soil physical properties and nutrients are more pronounced, while in forest ecosystems, the 

direct effect is stronger. 【Conclusion】The findings of this study underscore the significant role of soil aggregates 

in stabilizing MNC, and highlight the potential of soil aggregation as a key factor in enhancing soil carbon storage. 

Also, the positive correlation between MNC and aggregate stability suggests that strategies aimed at improving soil 

structure; eg., practices that enhance aggregation and optimize nutrient management, can effectively contribute to 

greater carbon sequestration. By fostering more stable soil aggregates, we can improve MNC sequestration, mitigate 

climate change, and sustain soil fertility. Furthermore, these findings can inform the development of predictive 

models for MNC sequestration and the integration of soil aggregate stability as a critical indicator for assessing the 

carbon sequestration potential of soils. 
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土壤有机碳库（SOC）是陆地生态系统中最大的碳库，其碳储量超过了大气和植被碳

库的总和，在提高土壤生产力、缓解温室效应以及维持生态系统健康方面至关重要[1]。土

壤碳泵理论表明，当新鲜的植物凋落物与根系分泌物进入土壤后，微生物会通过分解代谢

和合成代谢将易被利用的碳底物转化为微生物自身的生物量和代谢产物[2-3]。随着微生物的

死亡，细胞碎片、胞外聚合物和小分子化合物会在下一代的微生物利用中保留下来，与矿

物相结合，并且稳定在土壤中[4]。这类由微生物衍生的土壤碳组分被称为微生物残体碳

（Microbial necromass carbon，MNC），Liang 等[5]基于温带不同生态系统表层土壤，量化了

微生物残体碳占 SOC 的比例，结果表明在农田、草地、森林生态系统中，微生物残体占 
SOC 的比例分别为 55.6%、61.8% 和 32.6%。微生物生长、繁殖、死亡是一个连续迭代的过

程，在此过程中，微生物通过代谢活动源源不断地产生并在土壤中持续积累微生物残体碳
[2]。此外，微生物残体因为自身化学结构相对稳定以及土壤中的物理化学保护作用，使其

能够成为土壤稳定碳库的重要组成部分[6]。因此，鉴于微生物残体碳对土壤有机碳库的突

出贡献，深入理解微生物残体碳在土壤中的固存机制，对于揭示土壤碳固存过程、优化土

壤管理实践以及制定气候变化应对策略具有重要的科学和实践意义。 
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目前，有关微生物残体的研究主要集中于其对土壤养分、农田管理、气候变化等因素

的响应[7]，但关于土壤团聚体对微生物残体碳固存影响的研究仍相对较少，其具体机制尚

需进一步揭示[8]。土壤团聚体作为土壤的基本结构单元，可以通过形成物理屏障促进微生

物残体在土壤中积累转化[9]。土壤团聚体主要通过物理保护减少微生物残体与外界接触，

这具体体现在：1）形成的小室能够阻断微生物残体与微生物的接触；2）限制氧气进入与

扩散；3）防止土壤酶与其的接触[10]。值得注意的是，由于不同粒径的团聚体周转速度和

稳定性不同，结合在其中的微生物残体所受到的保护程度和寿命有差异[11]。例如，Xu等[12]

研究结果指出相较于大团聚体，微团聚体中的氨基糖含量更高。 
土壤团聚体为微生物残体提供了物理保护，微生物残体反过来也参与了土壤团聚体的

形成与稳定过程[12–13]。例如，微生物在新陈代谢过程中分泌的多糖可以作为胶结剂将土壤

黏粒粘连起来形成微团聚体[14-16]。Huang 等[17]研究发现，在施用有机肥条件下，微生物残

体，尤其是真菌残体积累，有助于土壤的团聚过程。Sae-Tun 等[18]研究也发现，在减少耕

作强度下，真菌残体碳含量的增加有利于提高团聚体稳定性和实现土壤有机碳固存。微生

物残体的转化、积累与消耗通常伴随着土壤团聚体的形成、稳定和崩解，鉴于两者的周转

过程是相互影响的，因此，探究微生物残体碳与团聚体稳定性之间的关系对于寻找促进微

生物残体碳固存的途径至关重要。 
本研究结合 Meta 分析和机器学习方法，基于在全球范围内收集到的 1 791 对土壤氨基

糖（MNC 的生物标志物）观测数据和 2 264 对土壤团聚体（用于计算团聚体稳定性）观测

数据，分别通过机器学习模型进行全球预测，并进一步探讨微生物残体碳与土壤团聚体稳

定性之间的关系。本研究旨在解决以下 2 个科学问题：1）微生物残体碳含量与土壤团聚体

稳定性是否显著相关？2）土壤团聚体稳定性促进微生物残体碳固存的影响机制是什么？研

究结果有助于理解土壤团聚体促进微生物残体碳稳定的机制，为土壤碳库的管理提供物理

保护的新方法，同时将为团聚体稳定性这一指标纳入微生物残体预测模型提供重要思路。 

1 材料与方法 

1.1 收集数据 
本研究在中国知网（CNKI）、Web of Science、Google Scholar 数据库中，以“氨基糖”

（amino sugars）、“微生物残体碳”（microbial necromass/residue carbon）和“团聚体”

（aggregate）作为联合关键词，搜索 2024年 11月前公开发表的文献。为减少发表偏倚，对

文章进行了筛选，以确定其符合要求，筛选条件如下：1）文献同时提供微生物残体碳数据

（或者能够通过公式转化计算出 MNC）以及 MWD 数据（或者能够通过公式转化计算出

MWD）；2）选择湿筛法测定团聚体粒级；3）不包括培养实验以及研究干湿交替、冻融、

污染实验；4）当相同结果在不同刊物被多次发表时，该数据仅被纳入一次。基于以上标准，

筛选获得 11 篇有效文献，共 78 组观测数据。 
基于同样的方法，将“氨基糖”（amino sugar）、“氨基葡糖糖”（GlcN）和“胞壁酸”

（MurA）作为关键词，搜索 2023 年 11 月前公开发表的文献。筛选条件如下：1）文献直

接提供 GlcN 和 MurA 数据，进而能够通过公式换算得到微生物残体含量；2）仅使用表层

土（0~30 cm），不考虑底层土数据；3）不包括培养实验、盆栽实验；4）当相同结果在不

同刊物被多次发表时，该数据仅被纳入一次。基于以上标准，筛选获得 215 篇有效文献，

共 1 791 个观测数据。 
基于同样的方法，将“团聚体”（aggregate）、“平均重量直径”（mean weight diameter， 

MWD）作为关键词，共筛选出 239篇文献，得到 2 264个观测数据。筛选标准如下：1）文
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献中直接含有 MWD 值，或提供不同团聚体的粒径范围和比重，最终能够通过 MWD 计算

公式计算出 MWD 值；2）不包括培养实验以及研究干湿交替、冻融、污染实验；3）只使

用表层土（0~30 cm），不考虑底层土数据；4）选择湿筛法测定土壤团聚体粒径；5）当相

同结果在不同刊物被多次发表时，该数据仅被纳入一次。 
原始数据从文献表格中获取，或者使用 GetData Graph Digitizer 软件（http：// 

www.getdata-graph-digitizer.com）从文献图形中获取。附加信息包括实验地点（经纬度、海

拔），气候条件（年均温 MAT、年降雨 MAP、年潜在蒸发量 PET）、土壤性质（pH、容重

BD、土壤有机碳 SOC、全氮 TN、全磷 TP、碳氮比 C/N、碳磷比 C/P、氮磷比 N/P、微生

物生物量碳 MBC、微生物生物量氮 MBN、微生物生物量碳氮比 MBC/N、砂粒含量 Sand、
粉粒含量 Silt、黏粒含量 Clay）。对于缺失的数据，从以下全球数据库中进行补充：全球土

壤 数 据 来 自 网 格 化 的 0.083°空 间 分 辨 率 的 全 球 土 壤 数 据 （http：
//globalchange.bnu.edu.cn/research/soilw）；1970—2000年的气候数据（空间分辨率为 30弧秒）

来自 WorldClim数据（https：//www.worldclim.org/data/worldclim21.html）。 
1.2 微生物残体碳与团聚体稳定性的计算方法 

氨基糖分析法是目前最常用的 MNC 量化方法。其中，土壤中胞壁酸（MurA）的唯一

来源是细菌细胞壁，而氨基葡萄糖（GlcN）则主要来源于真菌细胞壁[19]。根据微生物细胞

壁的生物标记物：MurA 和 GlcN，分别估计真菌残体碳（Fungal necromass carbon，FNC）
和细菌残体碳（Bacteria necromass carbon，BNC）含量，以此得到 MNC，单位为 mg·g -1 

soil。具体公式如下[20]： 
FNC = (GlcN / 179.17 - 2 × MurA / 251.23)× 179.17 × 9                  （1） 
BNC = MurA × 45                                                                               （2） 
MNC = FNC + BNC                                                                            （3） 

式（1）中 179.17 与 251.23 分别为 GlcN和 MurA的摩尔质量， 2表示细菌中 MurA 和 GlcN
的摩尔系数比为 1∶2，9 为 MurA 到 FNC 的转换系数。 式（2）中的 45 为 GlcN 到 BNC 的

转换系数。  
选择平均重量直径（MWD）[21]来衡量团聚体稳定性，其基于各粒级团聚体的重量和

大小而拟定，具体公式如下： 

MWD = �(𝑋𝑋𝑖𝑖 × 𝑊𝑊𝑖𝑖) 

式中，𝑋𝑋𝑖𝑖 为筛分出来的任一粒径范围团聚体的平均直径，𝑊𝑊𝑖𝑖 为任一粒径范围团聚体的干质

量占土壤样品干质量的分数。所有粒径范围的团聚体数量求和，包括通过最小筛孔的那组

团聚体。MWD 的单位为 mm。 
1.3 机器学习方法  

为预测 MNC 全球分布特征的变化情况，分别采用样地水平 GlcN 和 MurA 作为标签，

选择 11 个土壤变量（pH、BD、SOC、TN、TP、C/N、C/P、N/P、Sand、Silt、Clay）和 3
个气候变量（MAT、MAP、PET）作为特征。为确定预测 GlcN和 MurA全球变化的最佳模

型，选择 4 个常规的机器学习模型（轻量梯度提升模型（Light Gradient Boosting Machine, 
LightGBM）、极端梯度提升模型（Extreme Gradient Boosting, XGBoost）、类别型提升模型

（Categorical Boosting, CatBoost）、随机森林模型（Random Forest））和 2 个深度学习模型

（卷积神经网络模型（Convolutional Neural Networks, CNN）、多重感知机模型（Multilayer 
Perceptron, MLP）），使用均方误差（Mean Squared Error, MSE）和决定系数（R2）评估模型

的预测能力[22-23]。将数据按照 7∶3 的比例随机分成训练集和验证集。根据模型预测情况，

从验证集中选择 R2最高的模型作为最优模型。故选择最优模型 LightGBM 和 XGBoost 分别

预测 GlcN 与 MurA（表 1），并最终根据氨基糖计算公式计算获得 MNC 的全球预测集，共
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计 32 975 对数据。所有机器学习模型在 Python 中建立运行。 
基于同样的方法，采用样地水平 MWD 作为标签预测 MWD 全球分布特征的变化情况，

最终选择最优模型 CatBoost 来预测 MWD 的全球变化（表 1）。 
表 1 不同机器学习模型预测的决定系数(R2) 

Table 1 R2 predicted by different machine learning models 

预测变量 轻量梯度 
提升模型 

极端梯度 
提升模型 

类别型 
提升模型 

随机森林 
模型 

卷积神经

网络模型 
多重感知机 

模型 
Predictor 
variable LightGBM XGBoost CatBoost Random Forest CNN MLP 

氨基葡萄糖 
GlcN 0.923 0.912 0.858 0.902 0.784 0.849 

胞壁酸 
MurA 0.845 0.884 0.856 0.836 0.626 0.815 

平均重量直径 
MWD 0.853 0.817 0.855 0.842 0.159 0.475 

注：GlcN、 MurA与 MWD 为预测 MNC 与 MWD 的变量。Note: GlcN, MurA, and MWD are variables 

that predict MNC and MWD. 

1.4 数据处理 
利用随机森林模型分析 MNC 对环境变量（如气候条件、土壤性质及 MWD）的响应。

模型构建和分析通过 R 软件（版本 4.3.2）的 RandomForest”包完成。鉴于湿筛法的具体步

骤和参数可能对 MWD 产生影响，通过 R 软件（版本 4.3.2）的“scale”函数对 MWD 数据

进行标准化处理。基于克里金插值法，使用 ArcGIS 软件绘制了 MNC 和 MWD 的全球分布

图，空间分辨率为 5 角分（约 10 km）。此外，采用 R 软件的“corrplot”包进行 Pearson 相

关性分析评估 MNC 与 MWD 之间的相关性，采用 R 软件的“plspm”包进行偏最小二乘路

径模型（PLS-PM）分析以进一步探讨 MWD 调控 MNC 的影响机制。 

2 结 果 

2.1 微生物残体碳与团聚体稳定性的相关性 
对同时包含 MNC 和 MWD 测量值的 78 对观测数据进行随机森林模型分析，结果见图

1a。除 Clay、C/N 外，MWD 是 MNC 预测中第三重要的变量。此外，线性回归分析显示

MNC 与 MWD 之间存在显著的正相关关系（P < 0.05）（图 1b）。 
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注：a)，环境因子预测 MNC的相对重要性。* 、**分别表示变量在 0.05、0.01 水平上显著，R2表示模

型的解释程度。Clay：黏粒含量；MWD：平均重量直径；MBC/N：微生物生物量碳氮比；BD 土壤容重；

MBN：微生物生物量氮；SOC：土壤有机碳；MAT：年均温；PET：年潜在蒸发量；TP：全磷。b)，

MNC 与 MWD 的线性回归分析。P 值为显著性水平，误差带为回归线的 95%置信区间。下同。Note: a), 

The relative importance of environmental factors in predicting MNC. * and ** represent variables that are significant 

at 0.05 and 0.01 level. R2 represents the degree of interpretation of the model. Clay: Clay content; MWD: Mean 

weight diameter; MBC/N: Microbial biomass carbon- nitrogen ratio; BD: Bulk density; MBN: Microbial biomass 

nitrogen; SOC: Soil organic carbon; MAT: Mean annual temperature; PET: Potential evapotranspiration; TP: Total 

phosphorus. b), Linear regression analysis of MNC and MWD: P-value is the significance level, and error band is 

the 95% confidence interval of the regression line. The same below. 

图 1 微生物残体碳与团聚体稳定性之间的关系 

Fig. 1 Relationship between microbial residue carbon and aggregate stability 
2.2 微生物残体碳与团聚体稳定性的全球分布 

考虑到同时包含 MNC与MWD的数据在规模上有所限制，为了扩大分析范围，本文通

过机器学习预测了MNC与 MWD的全球数据，并绘制了相应的全球分布地图（分辨率：约

10 km）。如图 2 所示，全球 MNC 平均值为 8.33 mg·g -1 土壤，MWD 平均值为 1.74 mm。地

图显示 MNC与 MWD在空间分布上有类似的规律。例如，在北温带、南美洲及北极地区，

这两个指标均呈现较高的数值，而在非洲北部和中亚地区，这些值则相对较低。 
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注：地图的空间分辨率为 5 角分（约 10km），地图上共计 38 879 个点。底图下载自自然资源部标准地

图服务中心，审图号为 GS(2016)1566 号。Note: The spatial resolution of the map is 5 arcminutes (~10 km), and 

there are 38 879 points on this map. The base map is downloaded from the Standard Map Service Center of the 

Ministry of Natural Resources, and the review number is GS(2016)1566. 
图 2 MNC 和 MWD 的全球分布 

Fig. 2 Global distribution of MNC and MWD 

2.3 全球尺度上微生物残体碳与团聚体稳定性的关系 
对基于机器学习模型所获得的全球预测数据集进行了相关性分析，结果显示在全球范

围内，MNC 与 MWD 之间仍保持显著的正相关性（P < 0.001）（图 3a）。为进一步分析不同

生态系统对 MNC 与 MWD 关系的潜在影响，将全球预测数据集按照生态系统类型进行细

分。结果发现，在农田、草地、森林、湿地和冰川生态系统中，这种显著的正相关关系依

然存在（P < 0.001）（图 3 b-图 3f）。 
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注：图 a) 为全球 MNC 与 MWD 的相关性，图 b)至图 f)分别表示在农田、草地、森林、湿地和冰川生

态系统下 MNC 与 MWD 的相关性。Note: Fig. a) shows the correlation between MNC and MWD for global data, 

while Figs. b) to f) represent the correlation between MNC and MWD in farmland, grassland, forest, wetland, and 

glacier ecosystems, respectively. 

图 3 全球及不同生态系统下 MNC 与 MWD 的相关性分析 

Fig. 3 Correlation analysis of MNC and MWD in global and different ecosystems 

2.4 团聚体稳定性促进微生物残体固存的影响机制 
偏最小二乘路径模型（PLS-PM）结果表明在全球范围内，MWD 对 MNC 有直接影响

（路径系数 0.22，P < 0.05）。此外，MWD 还通过影响土壤物理性质（BD、Clay）和土壤

养分（TN、TP），从而间接影响 MNC的变化（图 4）。值得注意的是，土壤养分对 MNC的

正向影响最为显著（路径系数 0.67，P < 0.05），这表明土壤养分是 MWD 促进微生物残体

碳固存的关键中间变量。此外，MWD 对 SOC 的直接影响较弱（路径系数 0.05，P < 0.05），
而 MWD 通过 MNC 间接促进了 SOC 的积累（路径系数 0.38，P < 0.05）。 

在不同生态系统中，MWD 对 MNC 的影响途径存在显著差异，表现在具体路径的方向

和强度有所差异。 例如，在农田生态系统中，MWD对 MNC的直接贡献（路径系数 0.16，
P < 0.05）较弱，但通过土壤物理性质和养分的间接路径作用明显，且 MWD 对土壤物理性

质有一个正相关作用。而在森林生态系统中，MWD 对 MNC 的直接作用较为显著（路径系

数 0.29，P < 0.05）。此外，在湿地和冰川生态系统中， MNC对SOC的贡献作用更为显著。 
 

 



土 壤 学 报 
Acta Pedologica Sinica 

 

 
注：箭头旁边的数字是标准化路径系数，箭头的宽度表示标准化路径系数的强度，黑线表示路径系数

为负，红线表示路径系数为正。观察变量下的数值为观察变量所占的权重值，R2 表示模型中方差的解释比

例。Note: The number next to the arrow is the standardized path coefficient, the width of the arrow indicates the 

strength of the standardized path coefficient and the black line indicates the negative path coefficient, the red line 

indicates the positive path coefficient. The numerical value under the observation variable is the weight value 

assigned to the observation variable and R2 indicates the explained proportion of the difference in the model.  

图 4 偏最小二乘路径模型（PLS-PM）分析揭示 MWD 影响 MNC 固存的机制 

Fig. 4 Partial least squares path analysis (PLS-PM) reveals the influence mechanism of MWD on MNC 

retention 

3 讨 论 

3.1 微生物残体碳含量与团聚体稳定性显著相关 
本研究发现，无论是基于在野外测量的 78 对 MWD 和 MNC 观测值，还是依托机器学

习技术在全球尺度上预测到的 32 975 对 MWD 和 MNC 数据，结果均一致表明，MNC 与

MWD 之间存在显著的正相关关系。该发现与 Luo 等[24]和 Liu 等[25]研究结果相一致，这可

能源于微生物残体的积累转化过程与团聚体形成和稳定之间存在相互促进的动态机制。 
一方面，微生物残体碳在土壤有机碳库中的稳定化过程与土壤团聚体提供的物理保护

密切相关[26]。微生物碳泵理论中的“续埋效应”强调了微生物残体在土壤中源源不断产生

并趋于稳定，其中“埋”便是基于微生物残体碳在土壤中的物理保护作用所提出[5]。因为

当微生物残体被物理性封闭在团聚体的内部，能够避免其与分解酶和微生物等直接接触，

而当团聚体破碎后，这部分有机碳可能被释放并分解[10]。土壤团聚体稳定性越高，其周转

率越低，有利于长时间稳定其内部的碳[13]。例如，Liu 等[25]的研究结果表明，随着团聚体

稳定性增加，大团聚体周转率降低，微生物残体碳含量增加。此外，稳定的团聚体还可以

为微生物提供理想的栖息环境，尤其是其内部孔隙结构维持了适宜的水分、养分和气体流
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通条件，促进了微生物的生长和繁殖，从而间接促进微生物残体碳的积累[13]。 
另一方面，微生物残体的胶结作用在团聚体的形成与稳定过程中也发挥着重要作用。

团聚体周转过程是一种动态过程，原生矿物风化所形成的土壤矿物颗粒首先与可溶性有机

物相互胶结形成有机矿物复合物，并成为微团聚体的结构单元[27]。在微团聚体形成和稳定

过程中，微生物残体发挥着重要作用。Oades 和 Waters[28]研究发现，在微团聚体中，黏土

颗粒包裹着微生物及其衍生物（多糖、细菌碎片等）形成的复合结构单元。Tisdall[29]则基

于前人电子显微镜的观察结果，提出微生物死亡后的残留物，尤其是多糖物质，能够促进

微团聚体的稳定。微团聚体在有机质和金属氧化物等胶结剂的作用下逐步形成大团聚体，

在此过程中，微生物分泌物（多糖等）发挥着黏附作用，随着团聚体尺寸的增加，通过进

一步的微生物活动与有机质积累，逐渐增强其内部的稳定性[30-31]。    
微生物残体可以作为团聚体形成的胶结剂，促进土壤颗粒的结合和稳定，从而增强土

壤的结构稳定性。而团聚体作为微生物的“孵化器”，为其生长、繁殖、死亡过程提供场所，

所形成的物理屏障也为微生物残体提供了庇护[21]。这种相互促进的动态平衡关系，不仅对

土壤结构稳定性至关重要，也为土壤微生物残体碳在土壤趋于稳定提供了重要保障。 
3.2 团聚体稳定性促进微生物残体碳固存的影响机制 

为了探究团聚体稳定性对微生物残体积累转化过程的影响，本研究利用全球数据集进

行了偏最小二乘路径模型（PLS-PM）分析。结果表明，土壤团聚体稳定性除了通过形成空

间屏障为微生物残体提供直接的物理保护外（路径系数 0.22，P < 0.05），还通过改变土壤

物理性质和土壤养分状态，间接影响了土壤微生物残体碳含量（图 4）。稳定的土壤团聚体

可以改善土壤质量和功能，如降低土壤容重、增加土壤孔隙度等，这可以为微生物的活动

和代谢提供更为有利的空间条件[32]。研究表明，微生物数量和群落结构会影响土壤中微生

物残体碳的积累动态，并且微生物代谢过程中分泌的胞外多糖等代谢物也会通过增强土壤

颗粒间的黏附性进一步稳定微团聚体结构，间接提高了有机碳的保护和固存[33]。此外，土

壤物理结构还影响着土壤养分以及水的流通， 土壤养分的提高有利于微生物生长和活动，

加速微生物残体碳的积累过程，从而促进土壤有机碳的输入和转化[34]。前人研究结果证实，

长期施肥等土壤养分管理措施，可以显著提高微生物残体碳含量，并促进微生物残体对团

聚体形成的正向贡献[35]。例如外源氮的添加，能够提高团聚体中真菌残体碳含量，而真菌

残体通过菌丝网络和其持久性成分（如几丁质）显著影响着土壤团聚体的长期稳定性，这

进而提高了土壤对微生物残体碳的物理保护作用[24]。 
土壤团聚体稳定性对不同生态系统中微生物残体碳固存的影响过程具有显著差异（图

4），这可能是由于在不同生态系统中，有机质输入的质量与数量、土壤微生物的作用过程、

土壤管理措施以及外界的气候因子等因素有所不同所造成的[26]。例如，在农田生态系统中，

土壤团聚体通过土壤物理性质和土壤养分的间接路径对微生物残体的影响更强。可能的原

因是，在农田生态系统中，覆盖作物、施肥等措施能够增加外源氮磷养分和碳源的输入，

进而增加了团聚体中微生物残体碳的积累[36]。而传统耕作和机械压实会扰动土壤的物理结

构，破坏大团聚体，加快微团聚体的周转，增加土壤容重，在本研究中表现为土壤团聚体

稳定性与土壤物理性质显著正相关（路径系数 0.34，P < 0.05）[37]。相比土壤团聚体提供的

物理保护，在农田生态系统中矿物保护可能发挥了更重要的作用，因为耕作活动促进了有

机质与土壤矿物颗粒的结合[38]。在森林生态系统中，团聚体稳定性对微生物残体的直接作

用最强（路径系数 0.29，P < 0.05），这可能与在森林生态系统中，输入的植物残体（如木

质素、纤维素）占比更高有关[3]。植物残体结构较为复杂，其分解主要以真菌为主，而真

菌菌丝对大团聚体的形成稳定起关键作用，反过来这又正向促进了团聚体对微生物残体的

固存[39]。 
偏最小二乘路径模型（PLS-PM）分析结果表明，土壤团聚体稳定性对土壤有机碳的直
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接作用较弱（路径系数 0.22，P < 0.05），但通过微生物残体碳的间接路径，对土壤有机碳

产生显著影响。可能的原因是，微生物残体碳因为自身结构较为稳定以及受到土壤中的物

理化学保护，通常被认为是土壤有机碳库中最难分解的部分，其稳定性和长期固存能力使

得间接路径对有机碳的影响更为显著[40]。此外，这些结果表明，微生物残体碳是团聚体稳

定性调控土壤有机碳积累的关键中间变量，凸显了微生物残体碳作为土壤有机质形成的重

要前体物质，在土壤碳循环和长期有机碳储存中发挥的重要作用。 

4 结 论 

团聚体稳定性是微生物残体碳含量的重要预测因子。在全球尺度上，微生物残体碳与

土壤团聚体稳定性之间呈显著正相关，这一现象可能源于微生物残体的积累转化过程与团

聚体形成稳定过程之间相互促进的动态机制。土壤团聚体除了形成空间屏障保护微生物残

体不被分解外，还间接地调控了土壤物理性质与土壤养分，共同促进了微生物残体碳的固

存。在不同生态系统中，土壤团聚体稳定性影响微生物残体碳固存的具体过程有显著差异。

例如，在农田生态系统中，农田管理措施和耕作措施通过调节土壤物理性质和养分状态，

增强了土壤团聚体对微生物残体碳积累的间接影响。未来研究可以进一步探讨不同土壤管

理措施如何影响微生物残体碳与土壤团聚体间的相互关系，从而为农业可持续发展提供更

为深入的科学依据。 
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