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　 　 摘要:　 稻田是陆地生态系统Ｎ２Ｏ的主要排放源之一ꎬ明确土壤Ｎ２Ｏ还原潜力对稻田Ｎ２Ｏ减排和缓解大气温室

效应具有重要意义ꎮ 本研究选取江苏常熟、黑龙江建三江、江西鹰潭、四川资阳、海南三亚和贵州贵阳 ６ 个典型稻

田土壤进行厌氧培养ꎬ分析稻田土壤Ｎ２Ｏ还原速率和Ｎ２Ｏ还原酶基因ｎｏｓＺ Ｉ和ｎｏｓＺ ＩＩ拷贝数的差异性及其关键影响

因素ꎮ 结果表明ꎬ供试稻田土壤的可溶性有机碳(ＤＯＣ)含量为９.５２~ ６１􀆰 ２１ ｍｇ / ｋｇꎬ其变异系数高于土壤总有机碳

含量ꎮ 不同地区稻田土壤Ｎ２Ｏ还原速率存在显著差异ꎬ其中ꎬ常熟稻田土壤的Ｎ２Ｏ平均还原速率为 ２８􀆰 ５５
μｇ / (ｇ􀅰ｄ)ꎬ是鹰潭稻田土壤的 ５􀆰 ９ 倍ꎮ 稻田土壤Ｎ２Ｏ还原速率与土壤 ＤＯＣ 含量呈显著正相关ꎮ ６ 个地区稻田土壤

Ｎ２Ｏ还原酶基因ｎｏｓＺ Ｉ和ｎｏｓＺ ＩＩ的拷贝数分别为０􀆰 ９０×１０７ ~９􀆰 ０９×１０７ｃｏｐｉｅｓ / ｇ和１􀆰 ０１×１０７ ~６􀆰 ５３×１０７ｃｏｐｉｅｓ / ｇꎮ ｎｏｓＺ Ｉ
基因拷贝数与稻田土壤Ｎ２Ｏ还原速率呈显著正相关ꎬ而ｎｏｓＺ ＩＩ拷贝数与Ｎ２Ｏ还原速率的相关性不显著ꎮ 稻田反硝化

过程的Ｎ２Ｏ净排放速率与Ｎ２Ｏ还原速率呈显著正相关ꎮ 上述结果说明ꎬ土壤活性碳含量是影响稻田Ｎ２Ｏ还原过程的

关键因素ꎬ供试稻田土壤的Ｎ２Ｏ还原过程主要由ｎｏｓＺ Ｉ型微生物驱动ꎮ
关键词:　 稻田土壤ꎻ Ｎ２Ｏ还原ꎻ 可溶性有机碳ꎻ ｎｏｓＺ 基因
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　 　 氧化亚氮(Ｎ２Ｏ)作为一种重要的温室气体ꎬ对
大气臭氧层、气溶胶和气候变化有重要影响ꎬ其百年

尺度的增温潜势约为 ＣＯ２的 ３００ 倍ꎮ 近 １ 个世纪以

来ꎬ大气中Ｎ２Ｏ浓度呈现显著上升趋势ꎬ目前全球

Ｎ２Ｏ含量约 ３２４ ｎＬ / Ｌ[１]ꎮ 陆地Ｎ２Ｏ排放主要由硝化

过程和反硝化过程产生ꎬ其中反硝化过程占据优

势[２]ꎮ 反硝化是一个兼性厌氧呼吸过程ꎬ将ＮＯ－
３ 或

ＮＯ－
２ 逐步还原为Ｎ２Ｏ或 Ｎ２ꎬ其中Ｎ２Ｏ是该过程的中

间产物[３]ꎮ Ｎ２Ｏ排放通量是Ｎ２Ｏ产生与还原过程共

同作用的结果ꎬ深入探索农田土壤Ｎ２Ｏ还原潜力及

其影响因子ꎬ对全球Ｎ２Ｏ减排具有重要的科学意义ꎮ
农业活动对大气Ｎ２Ｏ的贡献不可忽视ꎬ土壤耕

作层是Ｎ２Ｏ重要的排放源之一[４￣７]ꎮ 在全球人为活

动导致的Ｎ２Ｏ释放总量中ꎬ农业活动占比高达 ５０％
以上ꎮ 而稻田土壤释放的Ｎ２Ｏ尤为显著ꎬ其排放量

约占整个农业系统Ｎ２Ｏ排放总量的 ２５％[８]ꎬ因此ꎬ探
明典型稻田土壤Ｎ２Ｏ消减潜力对缓解全球变暖具有

重要意义ꎮ
稻田土壤Ｎ２Ｏ排放过程受土壤有机质、矿质态

氮、ｐＨ 值、水分状况等多种因素的影响[９]ꎮ 增施氮

肥能显著促进稻田土壤Ｎ２Ｏ排放[１０]ꎮ 水稻生长后

期ꎬ干湿交替的土壤水分管理模式能显著影响土壤

硝化和反硝化过程ꎬ进而导致稻田土壤Ｎ２Ｏ排放量

的显著增加[１１￣１３]ꎮ Ｎ２Ｏ还原酶微生物将Ｎ２Ｏ还原为

Ｎ２是目前已知的Ｎ２Ｏ消减的唯一生物过程ꎮ 编码

Ｎ２Ｏ还原酶的基因可分为 ｎｏｓＺ Ｉ 和ｎｏｓＺ ＩＩ两类[１４]ꎮ
携带 ｎｏｓＺ Ｉ 基因的微生物大多同时也具有将 ＮＯ 还

原为Ｎ２Ｏ的 ｎｏｒ 基因ꎬ属于完全反硝化细菌ꎬ且该类

微生物对Ｎ２Ｏ的亲和力较低ꎬ可能会导致较高的Ｎ２Ｏ
排放通量ꎮ Ｓａｎｆｏｒｄ 等[１５] 与 Ｊｏｎｅｓ 等[１６￣１７] 研究指出ꎬ
ｎｏｓＺ ＩＩ型微生物呈现丰富的物种多样性与广泛的生

态分布特征ꎬ且ｎｏｓＺ ＩＩ型微生物的多数物种仅具备

Ｎ２Ｏ还原功能ꎬ而无Ｎ２Ｏ产生能力ꎬ这一特性使得其

在陆地生态系统的Ｎ２Ｏ减排过程中发挥着关键作

用[１８]ꎮ Ｚｕｍｆｔ 等[１９]研究发现ꎬ许多生境中同时存在

上述两类Ｎ２Ｏ还原微生物ꎮ

为探究土壤理化性质对Ｎ２Ｏ还原作用的调控机

制ꎬ明确Ｎ２Ｏ还原微生物对Ｎ２Ｏ消减过程的相对贡

献ꎬ本研究从江苏常熟、黑龙江建三江、江西鹰潭、四
川资阳、贵州贵阳和海南三亚典型稻田采集土壤样

本ꎬ测定其理化性质指标、Ｎ２Ｏ还原潜力及Ｎ２Ｏ还原

酶基因拷贝数ꎬ分析不同地区土壤样品Ｎ２Ｏ还原潜

力差异及其关键影响因素ꎬ功能基因数量特征及其

对Ｎ２Ｏ还原潜力的贡献ꎬ阐明中国稻田Ｎ２Ｏ消减的潜

力特征及关键控制因素ꎬ以期为低碳农业发展提供

关键科学支撑ꎬ为中国稻田生态系统温室气体的减

排、合理Ｎ２Ｏ减排措施的制定提供依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 土壤样品采集

２０２３ 年 １０ 月ꎬ分别从江苏常熟的脱潜型水稻

田(黄斑黏田土)、江西鹰潭的潴育型水稻田(砂质

黏壤土)、黑龙江建三江的淹育型水稻田(黏壤土)、
四川资阳的渗育型水稻田(黏壤土)、贵州贵阳的脱

潜型水稻田(粉砂质黏土)和海南三亚的淹育型水

稻田(砂土)ꎬ利用“Ｓ”点取样法采集耕作层(０~ ２０
ｃｍ)新鲜土壤各 ２ ｋｇꎬ剔除其中的动植物残留物和

石块等杂质ꎬ将土样分为 ２ 份ꎬ其中 １ 份鲜土置于干

燥通风处风干至恒重ꎬ研磨过筛后测定土壤理化性

质指标ꎻ另 １ 份鲜土保存于 ４ ℃冰箱中用于培养试

验和微生物功能基因分析ꎮ
１.２　 土壤理化性质测定

采用重铬酸钾氧化￣硫酸亚铁滴定法[２０] 测定土

壤样品有机碳总量(ＴＯＣ)ꎻ利用 Ｖａｒｉｏ 元素分析仪

(德国 Ａｎａｌｙｔｉｋ Ｊｅｎａ 公司产品)进行土壤可溶性有机

碳(ＤＯＣ)含量测定ꎻ使用 Ｖａｒｉｏ ＭＡＸ ＣＮ 碳氮分析

仪(德国 ＥＬＥＭＥＮＴＡＲ 公司产品)和凯氏定氮法测

定土壤全氮含量ꎻ采用 ２ ｍｏｌ / Ｌ ＫＣｌ 溶液提取土壤

样品中的ＮＨ＋
４ 和ＮＯ－

３ꎬ再利用 ＦＩＡｓｔａｒ ５０００ Ａｎａｌｙｚｅｒ
流动注射分析系统 (瑞典 ＦＯＳＳＴＥＣＡＴＯＲ 公司产

品)进行ＮＨ＋
４含量和ＮＯ－

３含量的测定ꎻ按照１􀆰 ０ ∶ ２􀆰 ５
的质量比制备悬浊液ꎬ再采用 ＦｉｖｅＥａｓｙ Ｐｌｕｓ 精密 ｐＨ
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计(瑞士 Ｍｅｔｔｌｅｒ Ｔｏｌｅｄｏ 公司产品)进行土壤酸碱度

(ｐＨ 值)测定ꎮ
１.３　 土壤Ｎ２Ｏ还原和 ＣＯ２产生速率的测定

分别添加Ｎ２Ｏ气体到上述 ６ 个稻田土壤样品

中ꎬ每个样品进行 ３ 次重复ꎬ采用恒温培养箱厌氧培

养的方法来分析土壤样品中的Ｎ２Ｏ还原和 ＣＯ２产生

速率ꎮ
采用厌氧培养的方法测定土壤样品Ｎ２Ｏ还原和

ＣＯ２产生速率ꎮ 具体步骤如下:准确称取 ２􀆰 ０００ ｇ 新

鲜土壤样品ꎬ置于 １２ ｍＬ 的 Ｌａｂｃｏ 培养瓶中ꎮ 然后ꎬ
向培养瓶内注入 ２ ｍＬ 经纯化处理的无离子水ꎬ使用

高密度橡胶塞密封ꎮ 振荡 ６０ ｓꎬ得到均质泥浆混合

物ꎮ 随后进行 ３ 次连续的抽真空、充氩气操作ꎬ以排

除培养瓶中的氧气、氮气、二氧化碳等气体以构建严

格的厌氧培养环境ꎮ 然后将培养瓶置于 ２５ ℃恒温

培养箱中进行为期 ３ ｄ 的预培养ꎬ进一步消除瓶内

残留氧气及初始氮氧化物ꎬ形成无氧的培养环境ꎮ
预培养结束后ꎬ对培养瓶再次进行抽真空、充氩气处

理ꎬ并用 Ａｇｉｌｅｎｔ Ｍａｎｕａｌ Ｓｙｒｉｎｇｅ 高精密气体进样器

(美国 Ａｇｉｌｅｎｔ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ 公司产品)在顶空气体中

置换 ８００ μＬ Ｎ２Ｏ气体ꎬ振荡 ６０ ｓ 使培养瓶内的气体

和液体两相达到平衡状态ꎮ 随即采集 １００ μＬ 顶空

气体ꎬ用于测定Ｎ２Ｏ和 ＣＯ２的起始浓度(０ ｄ)ꎬ并在培

养第 ３ ｄ 和 ７ ｄ 分别采集气体样品测定顶空气体

Ｎ２Ｏ浓度和 ＣＯ２浓度ꎮ 使用 Ａｇｉｌｅｎｔ ７８９０Ｂ 气相色谱

分析仪(美国 Ａｇｉｌｅｎｔ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ 公司产品)对顶空

气体 Ｎ２Ｏ 浓度和 ＣＯ２浓度进行定量检测ꎮ 气相色

谱分析仪的工作条件设置如下:前检测器和后检测

器的加热温度 ２５０ ℃ꎬ载气系统采用流速为 ５０
ｍＬ / ｍｉｎ的氢气和流速为 ２５ ｍＬ / ｍｉｎ的氮气(尾吹

气)ꎬ空气流量 ４５０ ｍＬ / ｍｉｎꎬ镍催化转化器工作温度

３７５ ℃ꎻ色谱柱箱采用 ５０ ℃的恒温模式ꎮ 根据培养

期间培养瓶内Ｎ２Ｏ的浓度变化计算土样Ｎ２Ｏ的还原

速率和 ＣＯ２产生速率ꎬ公式如下:

Ｐ＝ ｄｃ
ｄｔ

× Ｖ
Ｗ

×ＭＷ
ＭＶ

(１)

式中:Ｐ 表示Ｎ２Ｏ的还原速率[μｇ / (ｇ􀅰ｄ) ]或

ＣＯ２产生速率ꎻｄｃ / ｄｔ 为培养瓶顶部空间气体Ｎ２Ｏ浓

度或 ＣＯ２浓度的变化速率[μＬ / (Ｌ􀅰ｄ)]ꎻＶ 为培养

瓶顶部空间气体的体积(Ｌ)ꎻＷ 为用于培养的土壤

质量(ｇ)ꎻＭＷ 为Ｎ２Ｏ或 ＣＯ２的摩尔质量(ｇ / ｍｏｌ)ꎻＭＶ
为标准状态下理想气体的摩尔体积ꎬ取值为 ２２􀆰 ４

Ｌ / ｍｏｌꎮ
１.４　 土壤反硝化过程Ｎ２Ｏ净排放速率的测定

取上述 ６ 个稻田土壤ꎬ预培养步骤同 １􀆰 ３ 节ꎬ预
培养结束后加入 １００ μＬ 亚硝酸钠(ＮａＮＯ２)溶液ꎬ使
瓶内液体的最终浓度为 ５ ｍｍｏｌ / Ｌꎮ 充分混合后ꎬ置
于 ２５ ℃恒温培养箱中进行培养ꎮ 在加入 ＮａＮＯ２溶

液当天与之后 ３ ｄ、７ ｄ 进行顶空气体采样ꎬ并测定

Ｎ２Ｏ浓度ꎮ
１.５　 土壤微生物功能基因分析

７ ｄ 厌氧培养结束后ꎬ将培养土冷冻干燥后进

行土壤样品本底中Ｎ２Ｏ还原酶功能基因 ｎｏｓＺ Ｉ和
ｎｏｓＺ ＩＩ基因的定量 ＰＣＲ 分析ꎮ 称取 ０.５ ｇ 土壤样品

置于无菌离心管中ꎬ利用 Ｆａｓｔ ＤＮＡ Ｓｐｉｎ Ｋｉｔ ｆｏｒ Ｓｏｉｌ
试剂盒(美国 ＭＰ Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌｓ 公司产品)ꎬ参照试剂

盒说明书进行土壤微生物 ＤＮＡ 提取ꎮ 提取后ꎬ以
ＤＮＡ 洗脱液 ( ＤＥＳ) 进行 ＤＮＡ 洗脱ꎮ 利用 Ｎａｎｏ
Ｄｒｏｐ ＮＤ￣１０００ ＵＶ￣Ｖｉｓ 超微量紫外分光光度计(美国

Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司产品)测定 ＤＮＡ 质量浓

度(ｎｇ / μＬ) 及纯度 ( ２６０ ｎｍ 和 ２８０ ｎｍ 吸光度比

值)ꎬ以 ＤＥＳ 溶液作为空白进行基线校正ꎮ 将纯度

１.８~２􀆰 ０ 的合格 ＤＮＡ 样品分装后储存于－８０ ℃ 超

低温冰箱备用ꎮ 采用双蒸水(ｄｄＨ２Ｏ)对上述提取的

土壤样品 ＤＮＡ 进行稀释ꎬ至其质量浓度达 ５~ ８
ｎｇ / μＬꎮ 利用 ＣＦＸ９６ Ｒｅａｌ￣Ｔｉｍｅ ＰＣＲ Ｓｙｓｔｅｍ (美国

Ｂｉｏ￣Ｒａｄ 公司产品)进行目的基因聚合酶链式反应

(ＰＣＲ)扩增ꎮ ＰＣＲ 反应体系总体积为 ２０􀆰 ００ μＬꎬ包
括土壤总 ＤＮＡ 模板 １􀆰 ００ μＬ、正向引物和反向引物

各 ０􀆰 ２５ μＬ、 ＳＹＢＲ Ｐｒｅｍｉｘ ＥＸ ＴａｑＴＭ １０􀆰 ００ μＬ 及

ｄｄＨ２Ｏ ８􀆰 ５０ μＬꎮ 扩增引物序列及 ＰＣＲ 扩增条件见

表 １ꎮ
实时荧光定量 ＰＣＲ 标准曲线的制备:分别以含

ｎｏｓＺ Ｉ和ｎｏｓＺ ＩＩ功能基因的质粒为模板ꎬ将质粒质量

浓度依次进行梯度稀释ꎬ构建 ７ 个数量级的质量浓

度梯度ꎬ进而制作标准曲线ꎮ 所有样本均设置 ３ 次

重复ꎬ同时以高温灭菌超纯水替代 ＤＮＡ 模板设置阴

性对照ꎬ以排除污染干扰ꎮ ＰＣＲ 扩增产物采用 １.２％
琼脂糖凝胶进行电泳检测ꎬ验证扩增效果ꎮ 根据实

时荧光定量 ＰＣＲ 下机数据换算得到最终的功能基

因拷贝数ꎬ计算方法如下:

Ａ＝Ｂ×Ｃ×Ｄ
Ｗ

(２)

式中: Ａ 为功能基因拷贝数 (ｃｏｐｉｅｓ / ｇ)ꎬＢ 为

５６５赵　 坤等:稻田土壤Ｎ２Ｏ还原潜力的影响因素



ＰＣＲ 下机数据(ｃｏｐｉｅｓ / μＬ)ꎬＣ 为 ＤＮＡ 稀释倍数ꎬＤ
为提取 ＤＮＡ 时 ＤＥＳ 的体积(μＬ)ꎬＷ 为提取 ＤＮＡ 所

称取的土壤重量(ｇ)ꎮ

表 １　 ｑＰＣＲ 引物及扩增条件[１６]

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ａｎｄ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ｑＰＣＲ ａｎａｌｙｓｉｓ[１６]

引物名称　 　 引物序列(５’→３’)　 　 　 　 目的基因 反应条件

１８４０Ｆ ＣＧＣＲＡＣＧＧＣＡＡＳＡＧＧＧＴＳＭＳＳＧＴ ｎｏｓＺ Ｉ 基因 ９５ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ９５ ℃变性 １５ ｓꎬ６５ ℃退火 ３０ ｓꎬ６０ ℃延伸 ３０
ｓꎬ３５ 个循环

２０９０Ｒ ＣＡＫＲＴＧＣＡＫＳＧＣＲＴＧＧＣＡＧＡＡ

ｎｏｓＺ ＩＩ Ｆ ＣＴＩＧＧＩＣＣＩＹＴＫＣＡＹＡＣ ｎｏｓＺ ＩＩ基因 ９５ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ９５ ℃变性 ３０ ｓꎬ５４ ℃退火 ６０ ｓꎬ７２ ℃延伸 ６０
ｓꎬ３５ 个循环

ｎｏｓＺ ＩＩＲ ＧＣＩＧＡＲＣＡＲＡＡＩＴＣＢＧＴＲＣ

１.６　 数据分析

采用 Ｅｘｃｅｌ ２０１６ 软件进行数据整理与分析ꎬ利
用 ＳＰＳＳ ２２. ０ 软件及单因素方差分析法(Ｏｎｅ￣ｗａｙ
ＡＮＯＶＡ)和最小显著差异法(ＬＳＤ)多重比较法进行

处理间差异显著性分析(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ利用 Ｐｅａｒｓｏｎ 相

关分析测定指标间的相关性ꎬ利用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２３ 软件

进行图表绘制ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 稻田土壤的理化性质差异

不同地区采集的稻田土壤理化性质如表 ２ 所

示ꎮ 从表中可以看出ꎬ江苏常熟与四川资阳稻田土

壤的总有机碳(ＴＯＣ)含量显著高于其他 ４ 个地区的

稻田土壤ꎬ而江西鹰潭和海南三亚稻田土壤总有机

碳含量显著低于其他 ４ 个地区稻田土壤ꎮ 江苏常熟

稻田土壤总氮(ＴＮ)含量显著高于其他地区稻田土

壤ꎬ而江西鹰潭、黑龙江建三江、四川资阳稻田土壤

总氮含量则无显著差异ꎮ 贵州贵阳稻田土壤铵态氮

(ＮＨ＋
４)含量和海南三亚稻田土壤的硝态氮(ＮＯ－

３ )含
量均显著高于其他地区稻田土壤ꎬ而江西鹰潭稻田

土壤ＮＨ＋
４含量和ＮＯ－

３含量显著低于其他 ５ 个地区稻

田土壤ꎮ ６ 个地区稻田土壤的可溶性有机碳(ＤＯＣ)
含量为９.５２~ ６１􀆰 ２１ ｍｇ / ｋｇꎬ地区间差异显著ꎮ ６ 个

地区稻田土壤的 ｐＨ 值为５.２２~ ６􀆰 ６０ꎬ其中海南稻田

土壤 ｐＨ 显著低于其他地区稻田土壤ꎮ

表 ２　 供试稻田土壤的基本理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｂａｓｉｃ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｅｓｔｅｄ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌｓ

土样来源　 　 总有机碳含量
(ｇ / ｋｇ)

总氮含量
(ｇ / ｋｇ)

铵态氮含量
(ｍｇ / ｋｇ)

硝态氮含量
(ｍｇ / ｋｇ)

可溶性有机碳含量
(ｍｇ / ｋｇ) ｐＨ

江苏常熟 ２.９１±０.０２ａ ０.２６±０.０２ａ ２３.８１±０.０３ｂ １３.８４±０.０１ｄ ６１.２１±０.９８ａ ５.６７±０.０２ｃ

江西鹰潭 １.４９±０.０２ｄ ０.１５±０.０１ｃ ７.９５±０.０２ｆ ４.２１±０.０２ｆ ９.５２±０.２７ｆ ６.０７±０.１４ｂ

黑龙江建三江 ２.０５±０.０３ｃ ０.１６±０.０１ｃ １５.０６±０.０３ｄ １１.８０±０.０２ｅ ５７.９３±０.５７ｂ ６.６０±０.１３ａ

四川资阳 ２.８８±０.０１ａ ０.１５±０.０１ｃ １８.０８±０.０５ｃ ５５.２２±０.５５ｂ ２１.３７±１.１５ｄ ６.３９±０.０８ａ

贵州贵阳 ２.１１±０.０２ｂ ０.２０±０.０１ｂ ４８.１４±０.０４ａ １８.６８±０.０６ｃ ４９.９５±０.５３ｃ ６.５６±０.１２ａ

海南三亚 １.５１±０.０２ｄ ０.１９±０.０１ｂ １１.８８±０.０５ｅ ７７.０９±０.１５ａ １１.７７±０.４１ｅ ５.２２±０.２６ｄ
同一列数据后不同小写字母表示土样间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ

２.２　 不同稻田土壤 Ｎ２Ｏ还原速率的差异

厌氧培养０~７ ｄꎬ不同地区稻田土壤的Ｎ２Ｏ日均

还原速率如图 １ 所示ꎮ 从图中可以看出ꎬ不同地区

稻田土壤０~７ ｄ Ｎ２Ｏ日均还原速率存在着显著差异ꎮ
其中ꎬ江苏常熟和黑龙江建三江稻田土壤Ｎ２Ｏ日均

还 原 速 率 分 别 为 ２８􀆰 ５５ μｇ / (ｇ􀅰ｄ) 和 ２８􀆰 ５１

μｇ / (ｇ􀅰ｄ)ꎬ显著高于其他地区稻田土壤ꎻ江西鹰潭

和海南三亚稻田土壤Ｎ２Ｏ日均还原速率分别 ４􀆰 ８３
μｇ / (ｇ􀅰ｄ)和 ４􀆰 ８５ μｇ / (ｇ􀅰ｄ)ꎬ显著低于其他地区

稻田土壤ꎻ贵州贵阳稻田土壤的Ｎ２Ｏ日均还原速率

分别为江西鹰潭、四川资阳和海南三亚稻田土壤的

４􀆰 ８３ 倍、２􀆰 ７９ 倍和 ４􀆰 ８１ 倍(图 １Ａ)ꎮ
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厌氧培养０~３ ｄꎬ黑龙江建三江稻田土壤Ｎ２Ｏ日

均还原速率为 ４７􀆰 ２０ μｇ / (ｇ􀅰ｄ)ꎬ显著高于其他地

区采集的稻田土壤ꎬ江西鹰潭和海南三亚稻田土壤

Ｎ２Ｏ日均还原速率分别为 ６􀆰 ３３ μｇ / (ｇ􀅰ｄ)和 ５􀆰 ３１
μｇ / (ｇ􀅰ｄ)ꎬ显著低于其他地区的稻田土壤ꎮ 厌氧

培养０~３ ｄꎬ黑龙江建三江稻田土壤Ｎ２Ｏ日均还原速

率分别是江西鹰潭和海南三亚稻田土壤的 ７􀆰 ４５ 倍

和 ８􀆰 ８９ 倍ꎮ 厌氧培养４~ ７ ｄꎬ各地区稻田土壤Ｎ２Ｏ

日均还原速率均低于培养０~ ３ ｄꎮ 其中ꎬ培养４~ ７
ｄꎬ 江苏常熟稻田土壤Ｎ２Ｏ日均还原速率为 ２６􀆰 ５３
μｇ / (ｇ􀅰ｄ)ꎬ显著高于其他地区稻田土壤ꎬ江西鹰潭

和四 川 资 阳 Ｎ２Ｏ 日 均 还 原 速 率 分 别 为 ３􀆰 ７７
μｇ / (ｇ􀅰ｄ)和 ２􀆰 ９９ μｇ / (ｇ􀅰ｄ)ꎬ显著低于其他地区

稻田土壤ꎮ 四川资阳稻田土壤０~ ３ ｄ Ｎ２Ｏ日均还原

速率是４~ ７ ｄ 的 ５􀆰 １９ 倍ꎬ４~ ７ ｄ 的减少幅度最大

(图 １Ｂ)ꎮ

Ａ:０~７ ｄ Ｎ２Ｏ日均还原速率ꎻＢ:０~３ ｄ、４~７ ｄ Ｎ２Ｏ日均还原速率ꎮ 图柱上不同小写字母表示地区间存在显著差异(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

图 １　 不同地区水稻土壤Ｎ２Ｏ 还原速率差异

Ｆｉｇ.１　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｎ２Ｏ ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

２.３　 不同地区稻田土壤的ｎｏｓＺ Ｉ和ｎｏｓＺ ＩＩ基因数

量特征

　 　 不同地区稻田土壤Ｎ２Ｏ还原功能基因ｎｏｓＺ Ｉ和
ｎｏｓＺ ＩＩ的基因拷贝数如图 ２ 所示ꎮ 从图中可以看

出ꎬ６ 个地区稻田土壤的ｎｏｓＺ Ｉ基因拷贝数存在显著

差异ꎬ其中黑龙江建三江稻田土壤ｎｏｓＺ Ｉ基因拷贝

数为９.０９×１０７ｃｏｐｉｅｓ / ｇꎬ显著高于其他 ５ 个地区的稻

田土壤ꎬ是海南稻田土壤(０.９０×１０７ｃｏｐｉｅｓ / ｇ)的 １０.１
倍ꎮ 江苏常熟和贵州贵阳稻田土壤的ｎｏｓＺ Ｉ基因拷

贝数无明显差异ꎬ均显著高于江西鹰潭、四川资阳和

海南三亚等地区的稻田土壤ꎮ 同样ꎬ６ 个地区稻田

土壤的ｎｏｓＺ ＩＩ基因拷贝数亦存在显著差异ꎬ其中贵

州贵阳和黑龙江建三江稻田土壤ｎｏｓＺ ＩＩ基因拷贝数

分别为６.５３×１０７ｃｏｐｉｅｓ / ｇ和６.０１×１０７ｃｏｐｉｅｓ / ｇꎬ显著高

于其他 ４ 个地区的稻田土壤ꎻ江西鹰潭稻田土壤

ｎｏｓＺ ＩＩ基因拷贝数仅为１.０１×１０７ｃｏｐｉｅｓ / ｇꎬ显著低于

其他地区的稻田土壤ꎮ

图柱上不同小写字母表示地区间存在显著差异(Ｐ<０.０５)ꎮ
图 ２　 不同地区稻田土壤中ｎｏｓＺ Ｉ和ｎｏｓＺ ＩＩ的基因拷贝数差异

Ｆｉｇ.２　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ｇｅｎｅ ｃｏｐｙ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｎｏｓＺ Ｉ ａｎｄ ｎｏｓＺ ＩＩ ｉｎ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ
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２.４　 不同地区稻田土壤Ｎ２Ｏ还原过程中 ＣＯ２排放

特征
　 　 不同地区稻田土壤Ｎ２Ｏ还原过程中 ＣＯ２日均产

生速率如图 ３ 所示ꎮ 从图中可以看出ꎬ厌氧培养０~
７ ｄꎬ黑龙江建三江稻田土壤 ＣＯ２ 日均产生速率为

６１􀆰 ２０ μｇ / (ｇ􀅰ｄ)ꎬ显著高于其他地区的稻田土壤ꎮ
江西鹰潭和四川资阳稻田土壤 ＣＯ２日均产生速率分

别为 ３４􀆰 ６２ μｇ / (ｇ􀅰ｄ)和 ３３􀆰 ３１ μｇ / (ｇ􀅰ｄ)ꎬ显著低

于江苏常熟和贵州贵阳稻田土壤ꎬ而显著高于海南

三亚稻田土壤ꎮ 厌氧培养０~ ３ ｄꎬ黑龙江建三江稻

田土壤 ＣＯ２日均产生速率显著高于其他地区的稻田

土壤ꎬ是海南三亚稻田土壤的 ８􀆰 ２７ 倍ꎮ 江苏常熟和

江西鹰潭稻田土壤的 ＣＯ２日均产生速率显著高于四

川资阳稻田土壤ꎬ但显著低于贵州贵阳稻田土壤ꎮ
厌氧培养４~７ ｄꎬ江苏常熟稻田土壤 ＣＯ２日均产生速

率最大ꎬ为 ５０􀆰 ０５ μｇ / (ｇ􀅰ｄ)ꎬ是海南稻田土壤的

６􀆰 ６４ 倍ꎮ 江西鹰潭稻田土壤厌氧培养０~３ ｄ ＣＯ２日

均产生速率是厌氧培养４~７ ｄ 日均产生速率的 ２􀆰 ７３
倍ꎬ减少幅度最大ꎮ

Ａ:０~７ ｄ ＣＯ２日均产生速率ꎻＢ:０~３ ｄ 和４~７ ｄ ＣＯ２日均产生速率ꎮ 图柱上不同小写字母表示地区间存在显著差异(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

图 ３　 不同稻田土壤Ｎ２Ｏ还原过程中 ＣＯ２排放特征

Ｆｉｇ.３　 ＣＯ２ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ ｄｒｉｖｅｎ ｂｙ Ｎ２Ｏ ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌｓ

２.５　 不同地区稻田土壤反硝化过程中Ｎ２Ｏ净排放

速率差异
　 　 不同地区稻田土壤反硝化过程中Ｎ２Ｏ日均净排

放速率的差异如图 ４ 所示ꎮ 培养０~ ７ ｄꎬ江苏常熟

与黑龙江建三江稻田土壤Ｎ２Ｏ日均净排放速率分别

为 ２６􀆰 ３７ μｇ / (ｇ􀅰ｄ)和 ２８􀆰 ４４ μｇ / (ｇ􀅰ｄ)ꎬ均显著高

于其他地区的稻田土壤ꎻ江西鹰潭和海南三亚稻田

土壤的Ｎ２Ｏ日均净排放速率分别为 ２􀆰 ４６ μｇ / (ｇ􀅰ｄ)
和 １􀆰 １８ μｇ / (ｇ􀅰ｄ)ꎬ显著低于四川资阳和贵州贵阳

稻田土壤ꎮ

Ａ:０~７ ｄ Ｎ２Ｏ日均净排放速率ꎻＢ:０~３ ｄ、４~７ ｄ Ｎ２Ｏ日均净排放速率ꎮ 同一指标图柱上不同小写字母表示地区间存在显著差异(Ｐ<０.０５)ꎮ

图 ４　 不同稻田土壤反硝化中的Ｎ２Ｏ净排放速率差异

Ｆｉｇ.４　 Ｎ２Ｏ ｎｅｔ ｅｍｉｓｓｉｏｎ ｒａｔｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌｓ

　 　 培养０~３ ｄꎬ黑龙江建三江稻田土壤Ｎ２Ｏ日均净 排放速率为 ４９􀆰 ６１ μｇ / (ｇ􀅰ｄ)ꎬ显著高于其他地区
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稻田土壤ꎻ海南三亚稻田土壤Ｎ２Ｏ日均净排放速率

为 １􀆰 ２４ μｇ / (ｇ􀅰ｄ)ꎬ显著低于其他地区的稻田土

壤ꎮ 培养４~７ ｄꎬ江苏常熟和贵州贵阳稻田土壤Ｎ２Ｏ
日均净排放速率高于其他地区稻田土壤ꎬ江西鹰潭

和海南三亚稻田土壤Ｎ２Ｏ日均净排放速率显著低于

其他地区稻田土壤ꎮ 黑龙江建三江稻田土壤０~ ３ ｄ
Ｎ２Ｏ日均净排放速率是４~ ７ ｄ 的 ３􀆰 ８９ 倍ꎬ减少幅度

较大ꎮ
２.６ 　 土壤Ｎ２Ｏ日均还原速率与土壤理化性质和

ｎｏｓＺ 基因拷贝数的关系
２.６.１　 土壤Ｎ２Ｏ日均还原速率与土壤理化性质相关

性　 厌氧培养０~７ ｄꎬ土壤Ｎ２Ｏ日均还原速率与土壤

理化性质指标及 ＣＯ２日均产生速率的回归关系如图

５ 所示ꎮ 从图中可以看出ꎬ土壤Ｎ２Ｏ日均还原速率与

其 ＴＯＣ 含量、ＴＮ 含量、ＮＨ＋
４含量、ＮＯ－

３含量的线性回

归方程决定系数分别为０.１６６ ２、０.２９０ ３、０.２６３ ２、
０.３１１ ４ꎬ均未达到显著相关ꎮ 土壤Ｎ２Ｏ日均还原速

率与 ＤＯＣ 含量和 ＣＯ２日均产生速率的线性回归方

程决定系数分别为０.９９３ ２和０.７５０ ０ꎬ相关性均达显

著水平ꎬ说明影响稻田Ｎ２Ｏ还原速率变化的主导因

子是 ＤＯＣ 含量ꎬＮ２Ｏ还原过程主要由异养反硝化微

生物所驱动ꎮ

图 ５　 厌氧培养０~ ７ ｄ 土壤Ｎ２Ｏ日均还原速率与土壤理化性质和 ＣＯ２日均产生速率的相关性

Ｆｉｇ.５　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｎ２Ｏ ｄａｉｌｙ ａｖｅｒａｇｅ ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ＣＯ２ ｄａｉｌｙ ａｖｅｒａｇｅ ｅｍｉｓｓｉｏｎ

ｒａｔｅｓ ａｆｔｅｒ ａｎａｅｒｏｂｉｃ ｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ ｆｏｒ ０－７ ｄ

２.６.２　 土壤Ｎ２Ｏ日均还原速率与 ｎｏｓＺ 基因拷贝数

的相关性　 厌氧培养０~７ ｄꎬ土壤Ｎ２Ｏ日均还原速率

与ｎｏｓＺ Ｉ和ｎｏｓＺ ＩＩ基因拷贝数的相关性如图 ６Ａ 所

示ꎮ 从图中可以看出ꎬｎｏｓＺ Ｉ和ｎｏｓＺ ＩＩ基因拷贝数与

Ｎ２Ｏ日均还原速率均呈正相关趋势ꎬ其中ｎｏｓＺ Ｉ基因

拷贝数与Ｎ２Ｏ日均还原速率的线性回归方程决定系

数为０.９０ꎬ二者相关性达显著水平ꎮ 这表明ꎬｎｏｓＺ Ｉ
型微生物是稻田土壤Ｎ２Ｏ还原过程的主导功能菌

群ꎮ 土壤Ｎ２Ｏ日均还原速率与Ｎ２Ｏ日均净排放速率

的相关性如图 ６Ｂ 所示ꎮ 从图中可以看出ꎬ土壤Ｎ２Ｏ
日均还原速率与Ｎ２Ｏ日均净排放速率呈正相关ꎬ且
相关性达显著水平ꎬ说明以ｎｏｓＺ Ｉ型微生物为主要

菌群驱动的Ｎ２Ｏ还原过程与Ｎ２Ｏ产生过程之间存在

着密切的联动关系ꎮ

３　 讨 论

Ｎ２Ｏ还原过程作为反硝化作用的最后一个步骤ꎬ是
决定农田土壤Ｎ２Ｏ净排放量的重要因素ꎮ 不同类型的

农田Ｎ２Ｏ排放通量之间存在显著差异ꎬ而这些差异与

Ｎ２Ｏ还原过程密切相关[２１]ꎮ 本研究分析了中国不同区

域典型稻田耕层土壤Ｎ２Ｏ还原潜力和Ｎ２Ｏ排放特征ꎬ结
果表明ꎬ黑龙江建三江和江苏常熟稻田土壤的Ｎ２Ｏ日均

还原速率较高ꎬ分别为 ２８􀆰 ５１ μｇ / (ｇ􀅰ｄ) 和 ２８􀆰 ５５
μｇ / (ｇ􀅰ｄ)ꎬ海南三亚和江西鹰潭稻田土壤 Ｎ２Ｏ 日均

还原速率较低ꎬ分别仅为 ４􀆰 ８５ μｇ / (ｇ􀅰ｄ) 和 ４􀆰 ８３
μｇ / (ｇ􀅰ｄ)ꎬ这与前人的研究结果[２２]一致ꎮ
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图 ６　 厌氧培养０~ ７ ｄ 土壤Ｎ２Ｏ日均还原速率与 ｎｏｓ功能基因拷贝数、Ｎ２Ｏ日均净排放速率之间的关系

Ｆｉｇ.６　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｎ２Ｏ ｄａｉｌｙ ａｖｅｒａｇｅ ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ ｒａｔｅ ａｎｄ ｎｏｓ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅ ｃｏｐｙ ｎｕｍｂｅｒｓ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ Ｎ２Ｏ ｄａｉｌｙ ａｖｅｒａｇｅ ｎｅｔ ｅｍｉｓ￣

ｓｉｏｎ ｒａｔｅ ａｆｔｅｒ ａｎａｅｒｏｂｉｃ ｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ ｆｏｒ ０－７ ｄ

　 　 Ｍｉｎａｍｉ[２３]研究认为ꎬ厌氧、高有机碳含量、低ＮＯ－
３

浓度和高含水量对促进土壤Ｎ２Ｏ消耗起着重要的作

用ꎮ Ｍａｔｈｉｅｕ 等[２４]的研究结果表明ꎬ土壤有机碳含量

与其氮气的产生密切相关ꎬ较高浓度的土壤可溶性有

机碳含量有助于增强土壤环境的厌氧程度ꎮ 汪方圆

等[２５]研究认为ꎬ土壤 ＴＯＣ 含量是导致滨海稻田Ｎ２Ｏ
还原潜力空间变异的主要因子ꎬ且随着围垦年限的增

加ꎬ围垦滨海稻田土壤 ｐＨ 值下降ꎬＮ２Ｏ还原速率显著

增加ꎮ Ｗａｎｇ 等[２６￣２７]的研究结果表明ꎬ在水旱轮作种

植模式下ꎬ土壤含水量和 ｐＨ 显著影响ｎｏｓＺ Ｉ型反硝

化菌的群落丰度与结构组成ꎬ而在双季稻种植模式

下ꎬｎｏｓＺ ＩＩ型反硝化菌的丰度与群落组成主要受土壤

质地和 ｐＨ 的调控ꎮ Ｑｉｎ 等[２８]和 Ｘｉｎｇ 等[２９]的研究结

果表明ꎬ土壤水分含量和温度的变化可改变 ｎｏｓＺ 功

能基因相关微生物的群落结构从而调控Ｎ２Ｏ的排放ꎮ
一般认为ꎬ驱动淹水稻田土壤Ｎ２Ｏ还原消耗的最主要

机制是异养反硝化过程ꎮ 充足的碳源与电子传递能

够显著促进土壤反硝化微生物的增殖与代谢活性ꎬ加
速土壤Ｎ２Ｏ的还原进程ꎮ 本研究结果表明ꎬ江苏常熟、
黑龙江建三江、四川资阳、贵州贵阳稻田土壤的总有

机碳含量(ＴＯＣ)均大于 ２􀆰 ００ ｇ / ｋｇꎬ显著高于江西鹰

潭和海南三亚稻田土壤ꎬ６ 个地区稻田土壤的Ｎ２Ｏ日

均还原速率亦有显著差异ꎬ但土壤 ＴＯＣ 含量与Ｎ２Ｏ还

原速率相关性不显著ꎬ说明 ＴＯＣ 含量可能不是所试

稻田土壤Ｎ２Ｏ还原速率差异的主要因素ꎮ 同样ꎬ土壤

总 Ｎ 含量和ＮＨ＋
４ 含量、ＮＯ－

３ 含量与Ｎ２Ｏ还原速率的相

关性亦不显著ꎮ
Ｙａｎ 等[３０]的研究结果表明ꎬＤＯＣ 含量对稻田土

壤反硝化过程的影响程度显著高于 ＴＯＣ 含量ꎮ 虽然

可溶性有机碳(ＤＯＣ)占土壤总有机碳的比例较小ꎬ但
对于微生物而言ꎬＤＯＣ 是一种重要的碳源ꎬ直接影响

微生物活性及群落结构[３１]ꎮ 异养反硝化微生物可以

直接吸收低分子量 ＤＯＣꎬ同时获取碳源和电子ꎬ从而

加强自身同化代谢过程[３２]ꎮ 而微生物在同化高分子

量惰性碳时ꎬ需要消耗额外的能量将其进行分解ꎬ才
能加以利用ꎬ所以微生物对高分子量惰性碳的利用效

率明显低于 ＤＯＣꎮ 葡萄糖和乙酸等物质经过根系分

泌进入稻田土壤中作为 ＤＯＣ 被土壤中的微生物分解

利用ꎬ徐鹏等[３３] 研究认为ꎬ土壤活性碳组分是影响

Ｎ２Ｏ还原过程的关键因子ꎬ与乙酸相比ꎬ葡萄糖更能显

著提高Ｎ２Ｏ还原速率ꎮ Ｃａｖｉｇｅｌｌｉ 等[３４] 研究认为ꎬ土壤

Ｃ / Ｎ 对其反硝化微生物群落结构、代谢途径有较大影

响ꎻＣ / Ｎ 高时ꎬＮ２Ｏ排放量减少[３５]ꎮ 目前生产中常通

过减少有机物质的投入量[３６]及优化肥料和水分管理

方案[３７￣３８]来降低土壤中 ＤＯＣ 的含量ꎬ另外ꎬ还可以使

用控释肥和脲酶抑制剂、硝化抑制剂等[３９] 延长肥料

释放时间ꎬ使肥料释放量与作物养分需求匹配ꎬ进而

降低Ｎ２Ｏ的排放量[４０￣４１]ꎮ 本研究结果表明ꎬ常熟稻田

土壤 ＤＯＣ 含量高达 ６１􀆰 ２ ｍｇ / ｋｇꎬ其表现出最强的Ｎ２Ｏ
还原潜力ꎬ是鹰潭稻田土壤的 ６􀆰 ４ 倍ꎮ 土壤 ＤＯＣ 含

量与Ｎ２Ｏ还原速率呈显著正相关ꎮ 因此ꎬ可以认为活

性碳含量和性质是影响土壤Ｎ２Ｏ还原潜力的关键因
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素ꎮ 另一方面ꎬ土壤活性氮对Ｎ２Ｏ还原过程亦具有重

要调控作用ꎮ 例如ꎬ硝态氮既是反硝化作用的底物ꎬ
直接决定Ｎ２Ｏ的生成量ꎻ同时作为强电子受体ꎬ其电子

获取能力优于Ｎ２Ｏꎬ对Ｎ２Ｏ还原过程可产生强烈抑制

效应ꎮ 本研究中ꎬ除江西鹰潭之外的 ５ 个地区稻田土

壤硝态氮含量与Ｎ２Ｏ还原速率呈显著负相关ꎬ这与前

人的研究结果[３０]一致ꎮ 但江西鹰潭稻田土壤硝态氮

含量与Ｎ２Ｏ还原速率均最低ꎬ原因可能是鹰潭土壤中

活性碳含量过低ꎬ难以满足Ｎ２Ｏ还原微生物生长所需ꎮ
因此ꎬ活性碳和硝态氮的含量及组分是土壤Ｎ２Ｏ还原

潜力存在差异的主要因素[４２]ꎮ Ｎ２Ｏ还原过程是由携

带Ｎ２Ｏ还原酶的微生物催化完成的ꎬ目前编码Ｎ２Ｏ还

原酶的基因主要包括ｎｏｓＺ Ｉ和ｎｏｓＺ ＩＩ两类ꎮ 刘春梅

等[４３]的研究结果表明ꎬ有较多含ｎｏｓＺ ＩＩ基因的微生

物在反硝化过程中可能不具备产生Ｎ２Ｏ能力ꎬ但能有

效还原Ｎ２Ｏꎮ Ｄｏｍｅｉｇｎｏｚ￣Ｈｏｒｔａ 等[４４]的研究结果表明ꎬ
耕作方式与农艺管理措施对土壤含ｎｏｓＺ Ｉ和ｎｏｓＺ ＩＩ基
因的微生物的群落结构有显著影响ꎬ且耕作方式与农

艺管理措施对含ｎｏｓＺ ＩＩ基因微生物的群落丰度影响

程度显著强于含ｎｏｓＺ Ｉ基因的微生物种群ꎮ 一般认

为ꎬ含ｎｏｓＺ Ｉ基因微生物大多为完全反硝化菌ꎬ即携带

有反硝化作用所需的 ４ 个关键酶基因ꎬ既能产生Ｎ２Ｏꎬ
又能还原Ｎ２Ｏꎬ其Ｎ２Ｏ排放量是这两个过程综合作用

的结果ꎮ 在ｎｏｓＺ Ｉ型微生物主导的反硝化过程中ꎬ
Ｎ２Ｏ排放量往往与其Ｎ２Ｏ还原过程呈显著正相关[４５]ꎮ
Ｄｉｎｉ￣Ａｎｄｒｅｏｔｅ 等[４６]研究发现ꎬ土壤含ｎｏｓＺ Ｉ基因微生

物的丰度可能是决定土壤Ｎ２Ｏ消耗能力的关键因素ꎮ
Ｐａｓｃｕａｌ 等[４７]和 Ｄｏｎｇ 等[４８] 研究发现ꎬ秸秆还田和施

用生物质炭等措施可以显著提升稻田含ｎｏｓＺ ＩＩ基因

微生物对Ｎ２Ｏ消减的贡献率ꎮ 本研究从 ６ 个地区的稻

田土壤中均检测到ｎｏｓＺ Ｉ和ｎｏｓＺ ＩＩ基因ꎬ说明 ６ 个地

区稻田土壤中均存在含这 ２ 种基因的微生物ꎮ ６ 个

地区稻田土壤Ｎ２Ｏ平均还原速率与ｎｏｓＺ Ｉ基因拷贝数

呈显著正相关ꎬ而与ｎｏｓＺ ＩＩ基因拷贝数间的相关性未

达到显著水平ꎮ 这说明ꎬ供试土壤Ｎ２Ｏ还原过程可能

主要由ｎｏｓＺ Ｉ型微生物催化完成ꎮ 此外ꎬ本研究还发

现ꎬ稻田土壤Ｎ２Ｏ还原速率与Ｎ２Ｏ净排放速率呈显著

正相关ꎮ
此外ꎬ农田耕作模式、肥料运筹措施、环境条件及

作物生育进程均影响农田土壤Ｎ２Ｏ还原过程及其微生

物群落结构ꎮ 本研究结果仅表征特定稻田耕层土壤

的Ｎ２Ｏ还原潜力及其相关功能基因在 ＤＮＡ 水平的拷

贝数变化ꎬ实际水平的稻田土壤Ｎ２Ｏ的产生和还原过

程还需要开展进一步的田间试验来说明和验证ꎮ

４　 结 论

在本研究中ꎬ６ 个地区稻田土壤Ｎ２Ｏ还原潜力存

在显著差异ꎬ江苏常熟和黑龙江建三江稻田土壤

Ｎ２Ｏ还原潜力较高ꎬ海南三亚和江西鹰潭稻田土壤

Ｎ２Ｏ还原潜力较低ꎮ 稻田土壤可溶性有机碳(ＤＯＣ)
含量是影响稻田Ｎ２Ｏ排放通量的一个重要因素ꎬ与
Ｎ２Ｏ平均还原速率呈显著正相关ꎮ ６ 个供试稻田土

壤中均存在含 ｎｏｓＺ Ｉ和 ｎｏｓＺ ＩＩ基因的微生物ꎬ且

ｎｏｓＺ Ｉ基因拷贝数与Ｎ２Ｏ还原速率呈显著正相关ꎬ
ｎｏｓＺ Ｉ微生物对Ｎ２Ｏ还原作用的贡献率高于ｎｏｓＺ ＩＩ
型微生物ꎬ是驱动稻田土壤Ｎ２Ｏ还原过程的主要菌

群ꎮ 通过农艺措施提高ｎｏｓＺ ＩＩ型微生物的数量和活

性ꎬ是稻田Ｎ２Ｏ减排的有效措施ꎮ
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