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土壤微生物对大气氮沉降的响应研究进展
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摘 要:稳定的生态系统对维持生态平衡具有重要意义,而土壤微生物是影响生态系统稳定的重要因素.剧烈

的人类活动引起的大气氮沉降对土壤微生物产生了巨大影响.氮沉降增加了陆地生态系统有效氮累积,通过改变生

物地球化学循环、土壤微环境以及土壤微生物间的关系,驱动土壤微生物群落结构、多样性和功能的改变.基于此,通
过整理国内外关于模拟大气氮沉降导致微生物变化的研究,从氮沉降对土壤微生物生物量、群落结构和多样性、功
能群以及响应机理等方面探讨其对微生物产生的影响.探究氮沉降将如何改变微生物功能,进而影响生态系统结构、

功能和动态.
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工业革命促进人类发展的同时,也带来一系列的生态破坏,大气氮沉降正以一种悄无声息的方式深刻影

响着陆地生态系统.自1853年开始,英国洛桑试验站最早发现了氮的湿沉降于1855-1980年间从4×103g·

hm-2·a-1增长到1.8×104g·hm-2·a-1[1],随后世界范围内开始广泛关注.发现不断加剧的大气氮沉降已

经对生态系统产生影响.目前,全球尺度的氮沉降主要包括干、湿两种沉降方式[2].我国作为最大的发展中国

家,因化石燃料、氮肥的大量使用,自1980-2010年活性氮增加了近3倍[3],已成为西欧、北美之后的第3个全

球氮沉降热点区[4].造成我国大气氮沉降的众多因素中农业源为主体,施氮、畜牧等活动造成的铵态氮沉降

约占总量的2/3,化石燃料等非农业源引起的硝态氮沉降约占总量的1/3[5].我国对大气氮沉降的研究起步

于2000年[6].近年来,随着我国环境保护措施的深入实施,加之产业结构的调整,我国大气氮沉降增加趋势已

经放缓,且沉降模式发生变化,沉降物形态中NO-3 比重升高,NH+4 有所降低[7].但从全球发展趋势来看,众多

发展中国家高速发展所带来的氮沉降影响,对于全球生态系统依然是巨大的挑战.有关氮沉降如何影响生态系

统,以及土壤微生物对于氮沉降的内在响应机理依然存在很大争议,因此需要持续关注.
虽然氮沉降可以缓解高纬度地区生态系统的氮限制,提高森林的净初级生产力,但会因改变地上植物群

落和土壤养分循环过程而造成负面生态效应[8],同时对氮素有效性异常敏感的土壤微生物产生影响.土壤微

生物作为生态系统三大组分之一,在整个生态系统中发挥着重要作用,也是生物地球化学循环和生态系统功

能的主要影响因素[9].此外,不同生态系统土壤氮有效性水平不同,导致微生物对氮沉降表现出不同的响应模

式,进而影响甚至改变生态系统功能.本文将从土壤微生物生物量、多样性和群落结构,以及微生物功能群等方

面综述其对氮沉降的响应,旨在阐明氮沉降背景下微生物变化对生物地球化学循环和生态系统功能的影响.

1 土壤微生物生物量对氮沉降的响应

土壤微生物对外源养分非常敏感,不同施氮量、土壤条件以及气候因子都会对土壤微生物产生影响.以
施氮量为例,亚热带针叶林添加NH+

4 -N和NO-
3 -N对土壤微生物生物量的研究显示,低氮添加对真菌

活性和生物量有积极影响,提高了土壤总磷脂脂肪酸(PLFA)和真菌磷脂脂肪酸含量,而高氮水平下真菌则
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表现出相反的变化[10].此外,不同植被类型的微生物生物量碳(MBC)和PLFA对施氮量的响应也不同.例
如,将454个氮添加试验进行 Meta分析,以整合不同植被类型土壤微生物的响应机制,结果显示,温带森林

和草原的MBC因外源氮添加而降低,但微生物的PLFA总量增加;热带、亚热带森林的MBC增加,但PLFA
总量降低,同时降低了真菌与细菌比(F∶B),增加革兰氏阳性菌与革兰氏阴性菌比值(GP∶GN)[11].以往研

究认为氮添加使土壤有效氮含量提高,引起土壤酸化,是导致微生物生物量变化的主要原因,但该 Meta分

析表明,微生物的变化主要是氮有效性提高造成的,并非土壤酸化产生的结果[11].此外,YAN等[12]研究发

现,氮添加增加了硝化细菌的生物量,促进土壤氮素流失,导致氨化细菌显著增加,固氮细菌显著减少.
类似地,在北美阔叶林研究中发现,土壤中表征丛枝菌根(AM)真菌的PLFA含量在根内和根外都有所

降低[13],表明施氮对共生真菌生物量产生不良作用.通常认为,菌根真菌与植物细根密切相关,菌根真菌侵

染植物细根并建立共生关系,其十分依赖植物的碳供应,并且许多试验发现根际土壤微生物较非根际更活

跃,主要是由于植物根系分泌物为微生物提供了呼吸底物.LU等[14]发现高氮处理使细根生物量减少,因此

推测这是造成菌根真菌微生物量下降的重要原因,而细根生物量减少可能是土壤酸化促进铝的移动性增强

导致的.此外,在北方针叶林中氮添加可以显著降低植物向外生菌根真菌的碳投入,从而引起菌根真菌的“碳
饥饿”,降低其生物量[15].多数研究显示,细菌和放线菌丰度一般随着施氮水平的升高而上升,真菌随着氮处

理水平的升高出现显著的抑制效应[16-17].而一些研究表明,氮沉降会抑制细菌生长,但对真菌的抑制效果更

显著[11].JANSSENS等[18]的 Meta分析也显示施氮显著降低土壤微生物生物量.总体而言,氮沉降给土壤微

生物生物量带来的是消极影响.

2 土壤微生物多样性及群落结构对氮沉降的响应

土壤微生物多样性和群落结构与生态系类型统密切相关,不同微生物类群对土壤有机质分解、地下碳固

存以及碳氮磷等元素生物化学循环的影响存在差异[9].虽然土壤微生物群落的功能冗余度很高,但微生物多

样性的丧失依然可能改变生态系统的功能多样性[19].因此,探究氮沉降驱动的土壤微生物群落动态十分重

要,有助于预测未来生物地球化学循环和生态系统功能的变化.
2.1 土壤微生物多样性对氮沉降的响应

农业源向大气排放NH+
4 -N、NO-

3 -N等还原性氮化物,是引起大气氮沉降的主要因素,因此人为模

拟施氮通常是研究大气氮沉降对土壤微生物影响的现实方法,具有重要意义[5].
在氮添加对土壤微生物影响的研究中发现,施氮将对微生物多样性产生负面影响.例如,土壤细菌和真

菌多样性会随施氮量的增加而下降[20],这可能与植物和微生物间其他限制性资源的竞争、植物引起的土壤

真菌和细菌生态位的多样性减少以及土壤酸化等因素有关[21-22].过量氮肥会威胁生态系统的生物多样性,
不仅降低土壤微生物多样性[23],还会对土壤动物多样性以及地上部的植物多样性造成消极影响[24-25].相反,
一些研究显示施氮未使土壤微生物多样性出现显著变化[26-27].例如,FIERER等[28]通过16SrRNA基因测

序表明,施氮对细菌多样性无显著影响,但却显著改变了该地的微生物群落组成,而微生物类群变化可能是

氮有效性增加所导致的结果.此外,将不同地理位置(南、北方)、气候类型以及森林生态系统类型的氮添加试

验进行对比发现,在温带和北方森林生态系统中,一般认为微生物和植物可利用的有效氮有限[29],此时氮添

加可能导致细菌和真菌多样性的增加[30],缓解该地区的氮限制.但许多北方森林表现出不同的趋势,例如,
在一项北方森林生态系统的氮添加试验中,土壤真菌群落从67个下降到52个OTU,生物多样性显著下降,
土壤肥力随施氮量增加而下降.同时,腐殖质层真菌群落结构也发生显著改变,施氮增加了担子菌的数量.此
外,在相同条件下添加淀粉,该样地凋落物中的真菌多样性和群落结构也表现出相似的变化,推测施氮改变

了植物碳的输送进而影响到真菌群落[9].
另一项位于美国阿拉斯加的云杉林(寒温带针叶林)研究结果表明,外生菌根真菌多样性也随氮肥增加

而降低,Meta分析显示,氮添加使试验区菌根丰度下降15%[31-33].同样,在北美阔叶林(温带大陆性气候)的
研究得出相似的结果,土壤中AM真菌在长期氮添加试验中生物量显著降低,进一步证明了氮沉降对共生

菌根真菌的不良作用[13].而在热带、亚热带等氮丰富的生态系统中,氮基本处于饱和状态,因此土壤中过量
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的有效氮积累可能会加剧微生物对其他有限资源的竞争,从而降低土壤细菌和真菌的多样性(竞争假

说)[21].同时,丰度假说也得到很大程度的证实,例如,我国南方热带森林的研究发现,高氮处理降低了植物

多样性[14],鉴于植物根系分泌物对土壤微生物造成的间接影响,导致土壤微生物多样性降低.
研究还显示不同氮素形态对不同土壤微生物类型的影响也存在较大差异.以我国亚热带常绿杉木林氮

沉降监测试验为例,占优势的酸性细菌对NH+
4 -N和NO-

3 -N有不同的响应.NH+
4 -N处理下的酸性细

菌丰度高于NO-
3 -N处理,但酸性细菌丰度会随着 NH+

4 -N的增加而降低,随 NO-
3 -N的增加而增

加[19].我们对这种特殊的响应了解还很有限,但已有研究发现pH会对酸杆菌造成负面影响[22],因此该现象

可能与不同氮素形态引起的土壤酸化程度有关(胁迫假说).以往许多研究显示,施氮使土壤pH显著降低,

pH胁迫依然被认为是影响土壤微生物多样性的关键因素,pH除对酸碱耐受范围较小的细菌有直接影响

外,还可能通过提高铝毒效应间接影响微生物[20].
除了不同形态氮对微生物造成的差异影响外,有试验表明,施氮对细菌和真菌多样性的影响存在季节性

差异.例如,在东北温带原始林研究不同季节增氮和减水对微生物的影响时发现,生长季微生物对氮添加的

响应与前人研究基本一致,但非生长季土壤微生物多样性反而增加[21].对这种“异常现象”做出2种推测:1)
遗留效应,氮添加为氮限制环境中的微生物和植物提供了更多的有效性氮,促进植物在生长季生长,从两方

面增加了冬季土壤微生物的生长底物,因此对土壤微生物多样性产生积极效果;2)冬季养分流动和物质循环

减慢,高氮有效性可能对土壤微生物产生积极作用[21,28,34].
此外,各种营养元素之间的耦合作用也深刻影响着微生物,例如 KASPARI等[20]进行了13年的肥料

(氮、磷、钾)和微量营养素添加试验,养分之间积极的协同作用与土壤微生物多样性有显著关联,不同养分的

组合更倾向于增强土壤微生物多样性,或缓解氮素在单一添加时引起的土壤微生物多样性抑制的现象.具体

来说,与单独施氮相比,氮、磷、钾添加缓解了对土壤真菌和原核生物的不利影响.
2.2 土壤微生物群落结构对氮沉降的响应

以往模拟氮沉降的试验表明,施氮会引起微生物群落组成的显著变化,以土壤微生物中占优势地位的细

菌和真菌为例,进一步探究土壤微生物结构对氮沉降是否存在一致性响应.土壤细菌群落结构对氮添加响应

的试验发现,土壤细菌活性因施氮而增加,细菌群落结构和功能也因此改变,这可能是由于施氮缓解了土壤

原本的氮限制所致[35].细菌组成的改变也可以进一步用“富营养假说”解释,即在土壤养分丰富的条件下,富
营养细菌群可能增加,而贫营养细菌群可能减少[28].然而,在一项长期施氮试验中出现了与富营养假说相反

的结果,诸如变形杆菌类的富营养生物,随着施氮量的增加而减少,而酸杆菌类的贫营养生物,随着施氮量的

增加而增加[12].可能意味着,长期施氮的细菌群落并不一定符合“富营养假说”.研究还发现,短期施氮和长期

施氮可能会引起微生物不同的响应,YAN与YUAN[12,36]认为由于短期施氮会刺激富营养群体,而长期施氮

由于累积效应会引起土壤酸化等副作用,进而对细菌群落产生消极影响.
球囊菌属(AM真菌)广泛存在于生态系统中,从4亿年的进化过程中逐渐发展为寄主范围最广泛的共

生菌种[37].在北方阔叶林AM真菌对氮沉降响应的试验中,施氮显著影响了AM 真菌的群落结构.AM 真菌

一部分对氮输入表现为负面响应,另一部分球囊菌属对氮输入则表现为积极响应.可能与生态系统在氮沉降

背景下会选择碳利用效率较低的真菌有关,或与植物会选择需碳量更少的真菌物种有关[13].这种真菌群落

结构的改变可能会影响生态系统功能.LEFF等[38]的Meta分析显示,随着外部氮磷等养分输入,土壤微生物

群落组成发生了一致性变化,其变化幅度与植物对养分的响应相关(丰度假说),随之变化的还有微生物群落

组成的生态属性.例如,产甲烷古生菌、贫营养细菌以及菌根真菌的相对丰度都随施肥的增加而减少,同时改

变了菌群代表性功能基因的相对丰度.但施肥(氮、磷)对真菌的多样性影响与对照相比不显著,却对真菌群

落结构有显著影响.氮磷同施降低了球囊菌门微生物,这与 Meta分析预测结果相符,即菌根真菌在施氮条件

下减少,可能是土壤中氮、磷有效性增加的情况下,菌根真菌对宿主的贡献降低,获取的植物碳减少[38].对于

这一现象存在另一种可能性,即氮、磷有效性增加时,植物会将更少的碳供给菌根真菌.因为菌根真菌除了有

效帮助植物吸收养分外,还能提高植物的各种生理抗性,且对土壤团聚体的形成有积极作用,这些抗性和环

境影响因子对植物应对施肥引起的各种不利环境因素大有益处[39].植物碳供给变少可能与施肥引起植物-微
生物、微生物-微生物甚至植物-植物之间其他有限资源的竞争有关[40],使得植物无法提供更多的碳或碳形态
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不利于菌根真菌吸收利用.
植物群落组成与真菌总体群落变化表现为显著正相关,因此推测植物群落组成的变化是推动真菌群落

变化的关键因素,或者植物群落和真菌群落对土壤环境因素的变化做出了相似的响应[38].虽然土壤真菌总

体表现出与植物群落的正相关,但个别菌门又有例外,例如,外生菌根(ECM)真菌所占比例随着氮和磷的增

加而下降;球囊菌门相对丰度的变化与植物生物量随土壤氮浓度的变化并无显著相关,这在一定程度上表明

植物养分限制假说并不能很好地预测不同地点观测到的差异反应.

3 土壤微生物功能群对氮沉降的响应

自1984年起,微生物功能群开始被广泛研究.不同于物种分类,微生物功能群是按相同或相似的功能进

行划分,如共生菌、固氮菌、纤维素分解菌以及硝化、反硝化细菌,这对于研究生态系统中的养分循环和能量

流动、微生物对生态系统功能的影响具有重要意义[42].各种环境因素的改变都可能对土壤微生物功能群造

成影响,其中氮沉降就是重要因素之一.
试验证明,施氮不仅能影响土壤微生物多样性和群落结构,同时也会引起微生物功能类群的变化,但不

同微生物功能类群对施氮的响应存在明显差异[15].以共生营养型真菌为例,它可以帮助植物在不良条件下

获取氮、磷等养分,同时提高植物抗逆性.而LANDEWEERT等[41]在对318个北方森林土壤进行测序时发

现,北方以ECM为主,南方则以AM为主.同时 Meta分析显示,氮沉降正在改变着陆地植被的菌根类型,由

ECM向AM转变[16-17].一方面,可能是因共生真菌的不同生理功能差异所致,ECM真菌能有效提高氮限制

条件下植物的氮获取,而AM真菌则对磷的吸收有利,因此在氮限制逐渐解除的情况下,植被菌根类型出现了

一个转变的趋势[42];另一方面,ECM和AM真菌在侵染寄主的范围上也存在很大差距,ECM真菌属于寄主“专
化型”,其中隶属于担子菌纲和子囊菌纲的约2万种,可侵染6000~7000种木本植物和草本植物.而AM真菌

属于“广适型”,全球已知314种,但其寄主植物超过了20万种[37].因此,还有可能是植物缓解氮限制而减少地

下碳分配后[43],对侵染寄主范围更小的ECM真菌的影响更大,从而出现了向AM真菌转变的趋势.此外,在美

国大尺度森林数据中也发现,氮污染区域的ECM真菌树种比AM真菌树种减少的更多.进一步揭示ECM真菌

减少与地上植物多样性丧失的紧密联系,并且这种改变极有可能因森林生态系统中菌根群落结构的改变影响

到土壤碳平衡.因为ECM真菌被认为与增加土壤碳固存有关,进而影响全球气候变化和生物地球化学循环[16].
除此之外,土壤固氮菌能有效利用空气中的 N2,帮植物获取氮[44].而土壤固氮菌因环境中 NH+

4 和

NO-
3 的积累,丰富度显著下降,可能是因为施氮缓解植物的氮限制,增加了环境中氮的有效性,反而降低了

植物对固氮类微生物的依赖性,直接导致土壤中固氮微生物丰富度下降[45].硝化、反硝化细菌帮助完成土壤

氮素循环,其中硝化微生物将 NH+4 硝化为 NO-3 ,反硝化微生物将NO-3 转化为N2 等.此类微生物在氮添加试

验中也表现出显著变化.硝化细菌中的氨氧化古生菌(AOA)和氨氧化细菌(AOB)被认为是土壤中氨氧化过程

的主要控制者[46],会促进N2O的产生,进而加剧气候变化.AOA和AOB的功能基因丰度都随土壤NH+4 -N
含量的增加而增加,但又有所不同.AOB在高氮下更显著,而AOA在低氮下更显著,这可能与不同的pH偏好

有关.AOA在碱性环境占优势,AOB则在酸性环境中占优势[47].当然也存在不同的研究结果,如在沙漠环境中

AOB的丰度在持续2年的高氮添加后并没有增长,这可能是沙漠的极端环境所致[48].与此同时,反硝化细菌也

表现出相同的变化趋势,施氮在增加土壤中NO-3 -N含量后,明显增加了土壤中硝酸还原酶基因的丰度[41].
虽然国内外关于氮沉降对土壤微生物功能群的研究有所进展,但仍有许多科学问题有待研究.研究表明

氮沉降会降低固氮菌的总体丰富度[44-45],但3类固氮菌(共生固氮菌、自生固氮菌和联合固氮菌)究竟发生

怎样的变化,以及是否会因氮限制的解除而出现由共生固氮菌和联合固氮菌向自生固氮菌转变的趋势还不

清楚.又如北方生态系统因温度较低,在土壤有机质的分解和矿化过程中,真菌起着至关重要的作用,但分解

类真菌在氮沉降背景下的响应仍存在很大的不确定性[9].因此,施氮对土壤微生物功能群的影响有待于进一

步研究,这将有助于了解土壤微生物丧失对于森林生态系统功能的影响,也有利于人们预测氮沉降背景下未

来生态系统功能的变化.
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4 土壤微生物对氮沉降的响应机制

陆地生态系统氮循环是生物地球化学循环的重要组成部分,农业源主导的外源氮增多打破了生态系统

原有的氮平衡(图1).通过硝化作用和生物固氮等方式增加土壤有效氮含量(图1和图2),显著影响土壤理

化性质和土壤微生物(包括土壤微生物生物量、群落结构和多样性以及土壤微生物功能群)[48-49].

有关微生物群落对氮添加响应的研究常因试验地环境条件、施氮量、试验时长等变量的不同而有所不

同,但通常施氮会对共生菌根真菌、细菌、古细菌等土壤微生物的相对丰度产生负面影响[50-51].当然,也有不

同的研究结果,例如在全球25个草原生态系统的施肥试验中发现,虽然总体上真菌群落的相对丰度存在很

大差异,但却并非是施肥等养分输入引起,且施肥并未对真菌群落组成造成显著影响.细菌多样性在施加氮、
磷时也未表现出显著变化,这可能与全球范围内草原生态系统具有不同土壤特性、特殊环境条件以及位于不

同纬度等有关[37].
截至目前,至少有3种假说将生态位与土壤微生物相对丰度变化相联系.从群落尺度的种间相互作用

(竞争、捕食、互惠和权衡)、环境条件(pH、温度、湿度)等角度来解释氮沉降对土壤微生物产生的影响[49-51],
包括丰度假说(AbundanceHypothesis)、竞争假说(CompetitionHypothesis)以及胁迫假说(StressHypoth-
esis)[20].丰度假说认为,施氮导致植物生产力和多样性降低,进而对土壤微生物产生影响,减少植物向土壤

微生物的碳供应,从而降低微生物多样性,改变微生物群落结构.以AM 真菌为例,施氮条件下AM 真菌相

对丰度下降,VAN等[13]认为这可能是由于植物-真菌间的密切联系间接引起的.因为地上植物的相对丰度显

著下降,而对于共生真菌而言,其相对丰度会因宿主的变化而变化.竞争假说则认为,氮沉降引起了土壤微生物

对有限资源的激烈竞争,是土壤微生物多样性和群落结构显著变化的重要诱因[21].例如北方森林通常被认为处

于氮限制,少量氮沉降可能会缓解微生物对氮素的竞争,增加土壤中细菌和真菌的相对丰度.但南方一般处于氮

饱和,过量氮沉降会引起土壤微生物对其余有限资源的竞争,反而会对土壤中各种微生物的生存不利[30].胁迫

假说主要是从环境胁迫角度分析氮沉降对土壤微生物的负面影响[21],包括土壤酸化、铝离子游离性增强、盐基

离子流失增加等.例如氮沉降增加了土壤中NH+4 浓度,促进微生物硝化反应,产生的NO-3 加剧了土壤酸化,使
得土壤中离子毒性增强,进而降低土壤中微生物的相对丰度[8].

另外几个认可度较高的假说或理论主要从种群尺度阐述微生物的变化,主要有“富营养假说”、“氮矿化

理论”以及“化学计量比理论”[13,50].“富营养假说”是指微生物按生活史策略可分为r和K策略.r策略是富营

养性微生物,繁殖速度快,因此对养分需求较高,如变形杆菌、拟杆菌等;K策略是贫营养型微生物,个体寿命

长,有助于维持生态稳定,如酸性细菌[12].“富营养假说”认为施氮增加土壤有效氮后,促进了微生物从贫营
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养型向富营养型的转化[28],是土壤有效性氮增加的进一步推断.此外,“氮矿化理论”认为氮限制有利于有机

碳分解,因此随着施氮量增加会引起土壤有机碳分解的减少,从而减小激发效应的强度或可改变激发方向.
而“化学计量比理论”认为施氮量增加有利于有机碳分解,因此在氮有效性较高时,形成的碳氮比更符合微生

物生长代谢需求,从而促进微生物生长繁殖[13].
多项试验表明施氮对富营

养型微生物的生长有积极影响,
但对贫营养型微生物的生长产

生消极影响.一方面可能是生态

化学计量的原因,预计富营养类

群的生物量碳氮比更低,因而对

氮的需求比贫营养类群高.另一

方面,可能是间接的氮效应作

用,即施氮增加土壤有机碳有效

性,或者与植物生产力因施氮而

提高有关[28].可见单独的理论

不足以解释土壤微生物对氮沉

降的响应,各理论间还需相互补

充(图3).同时,因不同的土壤微

生物对氮沉降的响应各异,使得

我们需要进一步研究微生物的

内在机制,为预测氮沉降影响下

的土壤微生物变化趋势提供理

论依据.

5 总结与展望

由人类活动引起的大气氮

沉降对整个地球生态系统造成了不可估量的影响.这种影响多半是负面的,但对于氮沉降引起土壤微生物变

化的内在机制还存在很大争议,对氮沉降如何影响地下微生物群落相关功能知之甚少.因此,合理利用新方

法和新技术,提高揭示氮沉降引起土壤微生物变化内在机理的研究手段,阐明氮沉降引起土壤微生物群落结

构和多样性改变会对生态系功能造成何种影响,是今后该研究领域的重点内容.此外,利用科学试验构建氮

沉降模型,对于研究氮沉降对土壤微生物的影响至关重要,对建立氮沉降生态风险评价体系以及预测生态系

统功能的转变也具有重要意义.但当前关于模拟氮沉降的试验还不能保证试验监测的长期性,也不能保证研

究范围的多尺度,会降低试验结果的代表性.因此,构建国家、区域乃至全球尺度的长期模拟大气氮沉降联网

研究平台势在必行.
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Thetravelingchimerastateinnon-locallyasymmetriccoupledphaseoscillators

ZhuYun,XieChen,HuangJingxiong

(SchoolofScience,JiangxiUniversityofScienceandTechnology,Ganzhou341000,China)

Abstract:Inthispaper,westudythetravelingchimerastateofone-dimensionalarrayofnonlocallycoupledidentical
phaseoscillatorswithasymmetriccouplingunderrandominitialconditions.Itisfoundthatthecoherentgroupscanmoveand
thevelocityislinearlyrelatedtotheasymmetriccoupling.Theresultsareconfirmedbythetheoreticalanalysisbasedonthe
Ott-Antonsen(OA)ansatz.

Keywords:nonlocal;chimerastate;asymmetriccoupling;OAansatz
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Responseofsoilmicroorganismstoatmosphericnitrogendeposition:Areview

WangQinggui1,2,ZhangXiaoying1

(1.CollegeofModernAgricultureandEcologicalEnvironment,HeilongjiangUniversity,Harbin150080,China;

2.SchoolofLifeSciences,QufuNormalUniversity,Qufu273165,China)

  Abstract:Stableecosystemsareofgreatsignificancetomaintainecologicalbalance,andsoilmicroorganismsareanim-
portantfactoraffectingthestabilityofecosystems,butatmosphericnitrogendepositioncausedbyhumanactivitieshasahuge
impactonsoilmicroorganisms.Nitrogendepositionwillincreasetheaccumulationofavailablenitrogeninterrestrialecosys-
tems,anddrivechangesinstructure,diversity,andfunctionsofsoilmicrobialcommunitiesbychangingtherelationshipbe-
tweenbiogeochemicalcycles,soilenvironmentandmicrobes.Therefore,thisarticlesortsoutdomesticandforeignstudieson
simulatednitrogendepositionleadingtomicrobialchanges,anddiscussesitsimpactonmicroorganismsfromtheaspectsofni-
trogendepositiononsoilmicrobialbiomass,communitystructureanddiversity,functionalgroups,andresponsemechanisms,

andaimstoexplorehownitrogendepositionwillchangethefunctionofmicroorganismsandthenaffectthestructure,function
anddynamicsoftheecosystem.

Keywords:nitrogendeposition;microbialbiomass;microbialcommunitystructure;microbialdiversity;functional
groups
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