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　 　 摘要:　 秸秆还田是培肥土壤地力的重要措施ꎬ但还田秸秆腐解周期长、碳损失率高ꎮ 为明确周丛生物对长江

中下游稻麦轮作系统中小麦秸秆腐解过程的影响ꎬ本研究通过设置秸秆还田处理(Ｓ)、周丛生物处理(ＰＢ)和秸秆

还田＋周丛生物处理(ＳＰＢ)ꎬ分析周丛生物对小麦秸秆腐解速率、养分释放速率和土壤碳、氮含量的影响ꎮ 结果表

明ꎬＳＰＢ 处理小麦秸秆快速腐解期比 Ｓ 处理延长 ５ ｄꎻ腐解处理后 ４０ ｄꎬ ＳＰＢ 处理小麦秸秆累积腐解率比 Ｓ 处理提

升 ７􀆰 ８４％ꎬ但处理后 １３０ ｄꎬ小麦秸秆腐解率无明显差异ꎮ 秸秆腐解０~ ６０ ｄꎬＳＰＢ 处理小麦秸秆累积碳释放率总体

高于 Ｓ 处理ꎬ腐解 ４０ ｄꎬＳＰＢ 处理秸秆碳累积释放率较 Ｓ 处理提高 ４􀆰 ６１ 个百分点ꎻ秸秆腐解３０~６０ ｄꎬＳＰＢ 处理秸秆

氮累积释放率低于 Ｓ 处理ꎬ腐解 ４０ ｄꎬＳＰＢ 处理秸秆氮累积释放率较 Ｓ 处理下降 ２􀆰 １５ 个百分点ꎮ 秸秆腐解 １３０ ｄ
时ꎬＳＰＢ 处理土壤总有机碳含量比 Ｓ 处理增加 ９􀆰 ５４％ꎮ 腐解 ２０ ｄ 时ꎬＳＰＢ 处理土壤枯草芽孢杆菌相对丰度及纤维

素酶活性显著高于 Ｓ 处理ꎮ 本研究结果表明ꎬ周丛生物能促进秸秆快速腐解ꎬ加快腐解初期碳释放、减缓中期氮释

放ꎬ并促进秸秆养分的固定和利用ꎮ
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　 　 中国是世界上农作物秸秆产量最高的国家ꎮ 近

年来ꎬ中国每年产生７× １０８ ~ ９× １０８ ｔ 作物秸秆[１]ꎮ
秸秆还田作为一项重要的秸秆资源化利用措施ꎬ对
推动农业绿色发展和生态环境保护具有关键作

用[２]ꎮ 一方面ꎬ还田秸秆中的氮、磷、钾等养分可供

后茬农作物吸收利用ꎻ另一方面ꎬ秸秆中的碳进入土

壤碳循环ꎬ有助于增加土壤有机碳储量[３]ꎮ 然而ꎬ
作物秸秆中通常含有大量纤维素、木质素等大分子

物质ꎬ这些物质在土壤中降解缓慢ꎬ这可能对后茬作

物生长产生不利影响ꎬ进而制约农业生产[４￣５]ꎮ 因

此ꎬ加快秸秆腐解是优化秸秆还田技术的关键ꎮ
秸秆腐解过程受秸秆的化学组成、土壤性质和

环境等多种因素的制约[６￣８]ꎮ 一般来说ꎬ秸秆还田后

的腐解过程主要包括快速腐解和缓慢腐解两个阶

段:秸秆还田后前 １ ~ ３ 个月为快速腐解阶段ꎬ以秸

秆中可溶性有机化合物、小分子糖类和氨基酸等物

质分解为主ꎻ缓慢腐解阶段可持续２~ ３ 年甚至更长

时间ꎬ主要包括木质素、单宁和蜡质等难降解组分的

缓慢分解[９]ꎮ 王兆荣等[１０]研究发现ꎬ秸秆在还田初

期腐解速率较快ꎬ９０ ｄ 累积腐解率达 ５０％ꎬ之后腐

解速率逐渐下降ꎻＬｉ 等[１１] 研究发现ꎬ稻麦轮作系统

下的小麦秸秆在还田后０~３０ ｄ 快速腐解ꎬ之后腐解

速率下降ꎬ 还田 ９０ ｄ 时累积腐解率为 ４８.９％~
６１􀆰 ３％ꎮ

周丛生物是由微藻、真菌和细菌等组成的微生

物聚集体[１２]ꎬ广泛存在于稻田土水界面ꎮ 周丛生物

在水稻泡田期开始生长ꎬ至搁田后逐渐消亡ꎬ其生命

周期与小麦秸秆快速腐解阶段高度重叠ꎮ 周丛生物

中的微生物在生长过程中能够吸收碳、氮、磷等元素

并转化为自身生物量ꎮ Ｌｉｕ 等[１３]研究发现ꎬ每 １ ｈｍ２

稻田中周丛生物的生物量可达数百千克ꎬ其死亡后

释放的养分将参与稻田养分循环ꎬ并影响土壤有机

碳组成ꎮ Ｂｉｃｈｏｆｆ 等[１４]研究发现ꎬ周丛生物分泌的胞

外聚合物中含多种胞外酶ꎬ可能直接或间接参与秸

秆腐解过程ꎮ 周丛生物残体富含蛋白质ꎬ具有较强

的生物活性ꎬ易被土壤微生物降解利用ꎬ进而影响土

壤微生物群落结构与碳组分动态[１５]ꎮ 因此ꎬ充分认

识周丛生物对秸秆腐解速率的影响ꎬ阐明其在秸秆

碳、氮释放和转化中的作用ꎬ对于优化秸秆还田技术

具有重要意义ꎮ
基于此ꎬ本研究拟以长江中下游地区典型的稻麦

轮作种植模式为基础ꎬ设置小麦秸秆还田、小麦秸秆

还田＋周丛生物、周丛生物等处理ꎬ分析周丛生物对小

麦秸秆腐解速率、碳与氮释放过程、土壤碳含量与氮

含量及土壤微生物群落结构的影响ꎬ以期为稻麦轮作

区秸秆还田后周丛生物的利用和管理提供参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 土壤与秸秆样品准备

试验用土取自江苏省常州市新北区一处典型的

稻麦轮作田耕作层ꎮ 土质类型为沙壤土ꎬ土壤 ｐＨ
值 ６􀆰 ７ꎬ有机质含量 ２２􀆰 ７４ ｇ / ｋｇꎬ全氮 ( ＴＮ) 含量

１􀆰 ０９ ｇ / ｋｇꎬ铵态氮(ＮＨ＋
４ ￣Ｎ)含量 ０􀆰 ０７ ｇ / ｋｇꎬ硝态氮

(ＮＯ－
３ ￣Ｎ)含量 ０􀆰 ０２ ｇ / ｋｇꎬ全磷含量 ０􀆰 ６７ ｇ / ｋｇꎬ有效

磷含量 ５􀆰 １１ ｍｇ / ｋｇꎬ速效钾含量 １２２􀆰 ９０ ｍｇ / ｋｇꎮ 将

取得的土壤风干后研磨ꎬ过 ２ ｍｍ 筛后备用ꎮ
试验用秸秆取自同一田块ꎮ 于小麦收获季采集

约 ５０ ｋｇ 秸秆ꎬ于 ６５ ℃烘干 ２４ ｈꎬ然后将秸秆剪成

３~５ ｃｍ 小段ꎮ 秸秆总碳含量 ３３３􀆰 ５０ ｇ / ｋｇꎬ全氮含

量为 ４􀆰 ７４ ｇ / ｋｇꎬ全磷含量为 １􀆰 ４７ ｇ / ｋｇꎬ全钾含量为
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１７􀆰 ３７ ｇ / ｋｇꎬ碳氮比为 ７０􀆰 ３６ꎮ 依据试验地小麦秸秆

实际生产量(约７ ２００ ｋｇ / ｈｍ２)全部还田的标准确定

秸秆投入量ꎮ
１.２　 周丛生物准备

于江苏省农业科学院本部试验水稻田采集灌溉

渠的水 ５ Ｌ 置于烧杯中ꎬ加入 ５ Ｌ Ｗｏｏｄｓ ｈｏｌｅ ｃｕｌｔｕｒｅ
ｍｅｄｉｕｍ(ＷＣ 培养液)进行周丛生物的富集培养ꎮ
ＷＣ 培养液的养分含量为 ＮａＮＯ３ １􀆰 ００ ｍｏｌ / Ｌ、ＣａＣｌ２
０􀆰 ２５ ｍｏｌ / Ｌ、 ＭｇＳＯ４ ０􀆰 １５ ｍｏｌ / Ｌ、 ＮａＨＣＯ３ ０􀆰 １５
ｍｏｌ / Ｌ、Ｎａ２ ＳｉＯ３ ０􀆰 １０ ｍｏｌ / Ｌ、 Ｋ２ ＨＰＯ４ ０􀆰 ０５ ｍｏｌ / Ｌ、
Ｈ３ＢＯ３ ０􀆰 ３９ ｍｏｌ / Ｌ、Ｎａ２ＥＤＴＡ １１􀆰 ７０ ｎｍｏｌ / Ｌ、 ＦｅＣｌ３
１１􀆰 ７０ ｎｍｏｌ / Ｌ、 ＣｕＳＯ４ １０􀆰 ００ ｎｍｏｌ / Ｌ、 ＺｎＳＯ４ ７６􀆰 ５０
ｎｍｏｌ / Ｌ、ＣｏＣｌ２ ４２􀆰 ００ ｎｍｏｌ / Ｌ、ＭｎＣｌ２ ９１０􀆰 ００ ｎｍｏｌ / Ｌ、
Ｎａ２ＭｏＯ４ ２６􀆰 ００ ｎｍｏｌ / Ｌ、Ｎａ３ＶＯ４ ９８􀆰 ００ ｎｍｏｌ / Ｌ、维生

素 Ｂ１２ ０􀆰 １０ ｎｍｏｌ / Ｌ、维生素 Ｂ１ １􀆰 ００ ｎｍｏｌ / Ｌ和维生

素 Ｂ７ ０􀆰 １０ ｎｍｏｌ / Ｌꎮ 然后将烧杯置于恒温培养箱

中ꎬ光照度１０ ０００ ｌｘ、温度 ２５ ℃、光周期 １２ ｈ / ｄ培养

２０ ｄꎬ将附着在烧杯内壁上墨绿色黏稠质地的生物

膜(即周丛生物)用刮刀刮下ꎬ搅碎后形成悬液ꎬ用
于接种ꎮ
１.３　 试验设计、样品采集与测定

采用微宇宙培养试验模拟秸秆还田ꎮ 试验设置

３ 个处理:秸秆还田处理(Ｓ)、周丛生物处理(ＰＢ)、
秸秆还田＋周丛生物处理(ＳＰＢ)ꎮ 将过筛的风干土

分别装入直径 １０ ｃｍ、高 ２０ ｃｍ 的有机玻璃圆桶中ꎬ
土层深度 １５ ｃｍꎮ 每个桶中施入 ２００ ｍｇ 尿素(约合

１２０ ｋｇ / ｈｍ２ Ｎ)以模拟稻田基肥用量ꎮ 对于 Ｓ 处理、
ＳＰＢ 处理ꎬ将 ５􀆰 ６ ｇ 烘干的小麦秸秆装入１０ ｃｍ×１０
ｃｍ 尼龙网袋中ꎬ竖直埋入土中ꎮ 各处理圆桶外围均

用锡箔纸包裹到土层高度以模拟土壤无光环境ꎮ 各

处理加入去离子水ꎬ使土层完全淹没且土层上留有

３ ｃｍ 深的水层ꎬ在黑暗条件下预培养 ３ ｄꎬ以恢复土

壤微生物的活性ꎮ 然后ꎬ在 ＰＢ 处理和 ＳＰＢ 处理的

桶中分别加入 ５ ｍＬ 周丛生物悬液于土壤表面ꎬ置于

温度 ２５ ℃、光照度２ ０００ ｌｘ、光周期 １２ ｈ / ｄ的培养箱

中培养 ４０ ｄ 使周丛生物正常生长ꎻ而 Ｓ 处理桶中加

入 ５ ｍＬ ＷＣ 培养液ꎬ置于温度 ２５ ℃的遮光环境下

培养 ４０ ｄ 以抑制周丛生物的生长ꎮ 为模拟稻田周

丛生物生长死亡规律ꎬ４０~１３０ ｄ 全部处理统一进行

暗培养ꎬ其间淹水深度维持在３~ ５ ｃｍꎬ培养温度设

置为 １５ ℃ꎬ周丛生物逐渐死亡ꎮ 各处理设置 ２１ 个

平行ꎬ分别于培养 １０ ｄ、２０ ｄ、３０ ｄ、４０ ｄ、６０ ｄ、９０ ｄ

和 １３０ ｄ 时进行破坏性采样ꎬ测定桶中土壤总有机

碳(ＳＯＣ)含量、ＴＮ 含量及 Ｓ 处理和 ＳＰＢ 处理中剩

余秸秆重量及其碳含量和氮含量ꎬ以探究秸秆腐解

和碳、氮释放情况ꎮ 为了分析土壤中活性碳、氮组分

的变化ꎬ分别选取培养 ２０ ｄ、３０ ｄ、４０ ｄ 及 ６０ ｄ 时的

土壤测定可溶性有机碳(ＤＯＣ)含量、ＮＨ＋
４ ￣Ｎ含量和

ＮＯ－
３ ￣Ｎ 含量ꎬ并于培养 １３０ ｄ 时测定土壤微生物量

碳(ＭＢＣ)含量ꎮ 此外ꎬ于秸秆快速腐解期(培养 ２０
ｄ 时)和缓慢腐解期(培养 ６０ ｄ 时)ꎬ分别测定土壤

微生物群落结构和 Ｓ 处理、ＳＰＢ 处理的土壤纤维素

酶活性ꎮ
１.４　 指标测定及计算方法

１.４.１　 秸秆腐解率 　 将秸秆上黏附的土壤冲洗干

净ꎬ于 ６５ ℃烘干至恒重并记录烘干重(Ｗｔ)ꎬ秸秆累

积腐解率(ＳＤＲ)按下式计算:

ＳＤＲ＝
Ｗ０－Ｗｔ

Ｗ０
×１００％ (１)

式中:Ｗ０为秸秆初始干重(ｇ)ꎻＷｔ为培养时间为

ｔ(ｄ)时的剩余秸秆干重(ｇ)ꎮ
１.４. ２ 　 秸秆碳、氮释放率及碳氮比 　 采用 ｖａｒｉｏ
ＭＡＣＲＯ ｃｕｂｅ 元素分析仪(德国 Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ 公司产

品)测定秸秆样品中的总碳(ＴＣ)含量和全氮(ＴＮ)
含量ꎮ 秸秆碳累积释放率 ( ＳＣＲ)、氮累积释放率

(ＳＴＮＲ)及剩余秸秆碳氮比(Ｃ / Ｎ)按下列公式计算:

ＳＣＲ＝
Ｗ０Ｃ０－ＷｔＣ ｔ

Ｗ０Ｃ０
×１００％ (２)

ＳＴＮＲ＝
Ｗ０Ｎ０－ＷｔＮｔ

Ｗ０Ｎ０
×１００％ (３)

Ｃ / Ｎ＝
Ｃ ｔ

Ｎｔ
(４)

式中:Ｗ０为秸秆初始干重( ｇ)ꎻＣ０、Ｎ０分别为秸

秆初始碳含量和初始氮含量(ｍｇ / ｇ)ꎻＷｔ为培养时间

为 ｔ(ｄ)时的剩余秸秆干重(ｇ)ꎻＣ ｔ、Ｎｔ分别为培养时

间为 ｔ(ｄ)时的剩余秸秆碳含量和氮含量(ｍｇ / ｇ)ꎮ
１.４.３　 土壤化学指标测定方法 　 分别采用重铬酸

钾￣硫酸氧化法和凯氏定氮法[１６]测定土壤 ＳＯＣ 含量

和 ＴＮ 含量ꎮ 利用总有机碳(ＳＯＣ)分析仪测定土壤

ＤＯＣ 含量ꎮ 利用三氯甲烷熏蒸法测定土壤 ＭＢＣ 含

量ꎮ 采用连续流动分析仪(荷兰 Ｓｋａｌａｒ Ａｎａｌｙｔｉｃａｌ 公
司产品)测定土壤ＮＨ＋

４ ￣Ｎ含量和ＮＯ－
３ ￣Ｎ含量ꎮ 利用

ＢＣ０１５５ 土壤纤维素酶活性检测试剂盒(北京索莱

宝科技有限公司产品)ꎬ测定土壤纤维素酶活性ꎬ具
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体参照试剂盒说明书ꎮ
１.４.４　 土壤细菌群落组成分析　 利用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基

因序列技术分析土壤细菌群落组成ꎮ 将 Ｓ 处理、ＰＢ
处理和 ＳＰＢ 处理培养 ２０ ｄ 和 ６０ ｄ 的土壤样品(保
存于－８０ ℃冰箱中)取出ꎬ利用土壤基因组 ＤＮＡ 提

取试剂盒(美国 Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司产品)ꎬ
参照试剂盒说明书提取土壤总 ＤＮＡꎬ以 ３４１Ｆ(５′￣
ＣＣＴＡＣＧＧＧＮＧＧＣＷＧＣＡＧ￣３′) 和 ８０５Ｒ ( ５′￣ＧＡＣ￣
ＴＡＣＨＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣ￣３′) [１７] 为引物进行细菌

ＤＮＡ 的 ＰＣＲ 扩增ꎬＰＣＲ 产物由 ＡＭ Ｐｕｒｅ ＸＴ 磁珠

(美国 Ｂｅｃｋｍａｎ Ｃｏｕｌｔｅｒ Ｇｅｎｏｍｉｃｓ 公司产品)纯化ꎬ利
用 Ｑｕｂｉｔ 荧光计 (美国 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ 公司产品) 进行

ＤＮＡ 定量ꎬ对纯化后的 ＰＣＲ 产物使用 Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００
生物分析仪(美国 Ａｇｉｌｅｎｔ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ 公司产品)和
Ｉｌｌｕｍｉｎａ 文库定量试剂盒(美国 Ｋａｐａ Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓ 公

司产品)进行评估ꎬ检测合格的样品在测序平台进

行测序ꎮ 使用 ＱＩＩＭＥ ２ 平台ꎬ对测序得到的原始序

列进行质量控制ꎬ包括去除引物序列、过滤低质量碱

基[通常质量值(Ｑ) <２０]、去除含模糊碱基(Ｎ)的

序列ꎬ并根据重叠序列进行拼接ꎮ 采用 ＤＡＤＡ２ 软

件对质控后的序列进行去噪(包括测序错误校正和

嵌合体去除)ꎬ生成扩增序列变体(ＡＳＶ)ꎮ 然后对

照参考数据库 Ｓｉｌｖａ １３８ꎬ进一步过滤嵌合体序列ꎮ
将 ＡＳＶ 的代表性序列通过分类器(ＱＩＩＭＥ ２ 中的

ｆｅａｔｕｒｅ￣ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ)进行注释ꎮ 根据注释结果ꎬ统计每

个样本中归属于各个门的序列条数ꎬ计算门水平上

的细菌相对丰度ꎮ
使用 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数表征土壤细菌

的 α 多样性ꎮ 利用上述预处理后得到的 ＡＳＶ 丰度

表计算 Ｃｈａｏ１ 指数ꎮ 为避免测序深度的影响ꎬ计算

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数前对样本进行抽平ꎬ使所有样本的序

列数一致ꎮ 利用均一化的 ＡＳＶ 丰度表计算 Ｓｈａｎｎｏｎ
指数ꎮ 进一步分析了不同处理土壤细菌群落中参与

秸秆腐解的纤维素链霉菌(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ｃｅｌｌｕｌｏｓａｅ)、
枯草芽孢杆菌 (Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ) 和土源芽孢杆菌

(Ｓｏｉｌ￣ｄｅｒｉｖｅｄ Ｂａｃｉｌｌｕｓ)的相对丰度ꎮ
１.５　 数据处理与统计分析

利用 Ｅｘｃｅｌ 软件和 ＳＰＳＳ 软件进行数据统计与

分析ꎻ采用 Ｍａｎｎ￣Ｋｅｎｄａｌｌ 法分析秸秆腐解率的时序

变化趋势ꎻ运用单因素方差分析(ＡＮＯＶＡ)检验不同

处理土壤和秸秆降解指标的差异显著性ꎻ基于培养

２０ ｄ 和 ６０ ｄ 时的数据ꎬ对土壤理化性质指标及秸秆

降解指标与门水平细菌相对丰度进行 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关

性分析ꎮ 利用 Ｏｒｉｇｉｎ 软件进行图形绘制ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 周丛生物对秸秆腐解速率的影响

Ｓ 处理和 ＳＰＢ 处理小麦秸秆累积腐解率变化如

图 １ 所示ꎮ 从图中可以看出ꎬ在培养０~４０ ｄꎬ２ 个处

理小麦秸秆腐解速度均较快ꎬ培养 １０ ｄ 时ꎬＳＰＢ 和 Ｓ
处理秸秆腐解率分别达 ２２􀆰 ４４％和 １８􀆰 ４９％ꎻ培养 ４０
ｄ 时ꎬ２ 个处理秸秆腐解率均超过 ４０􀆰 ００％ꎮ 培养 ４０
ｄ 后ꎬ２ 个处理秸秆腐解速度明显减缓ꎬ至 １３０ ｄ 时ꎬ
２ 个处理秸秆腐解率均约为 ５０􀆰 ００％ꎮ 培养 １０ ｄ、２０
ｄ、４０ ｄ 和 ６０ ｄ 时ꎬＳＰＢ 处理秸秆腐解率分别比 Ｓ 处

理增加 ２１􀆰 ３６％、２５􀆰 ７７％、７􀆰 ８４％、１１􀆰 ２３％ꎮ 培养 ９０
ｄ 开始ꎬ２ 个处理秸秆腐解率无显著差异ꎮ 上述结果

说明ꎬ 周丛生物能促进培养初期秸秆的腐解ꎮ
Ｍａｎｎ￣Ｋｅｎｄａｌｌ 突变检验结果表明ꎬＳ 处理和 ＳＰＢ 处

理的秸秆腐解速率转折点分别出现在培养后 ３０ ｄ
和 ３５ ｄꎮ 这说明周丛生物能延长秸秆的快速腐解

期ꎮ
２.２　 周丛生物对秸秆养分释放速率的影响

秸秆碳释放规律与秸秆腐解规律基本一致ꎮ 培

养后０~４０ ｄꎬ秸秆碳释放较快ꎬ培养 ４０ ｄ 时ꎬＳＰＢ 处

理和 Ｓ 处理秸秆碳累积释放率分别达 ４４􀆰 １９％和

３９􀆰 ５８％ꎻ培养后４０~１３０ ｄꎬ随着秸秆腐解速率减缓ꎬ
碳累积释放率增加趋势明显下降ꎬ培养 １３０ ｄ 时ꎬ２
个处理碳累积释放速率均约为 ４８􀆰 ５０％ꎮ 培养 １０ ｄ、
２０ ｄ、４０ ｄ、６０ ｄ 时ꎬＳＰＢ 处理秸秆碳累积释放率分

别比 Ｓ 处理增加 ５􀆰 ９５ 个百分点、６􀆰 ３４ 个百分点、
４􀆰 ６１ 个百分点、４􀆰 ９６ 个百分点ꎬ培养后９０~ １３０ ｄꎬ２
个处理秸秆碳累积释放率无显著差异ꎮ 上述结果说

明ꎬ周丛生物能通过提高秸秆腐解效率ꎬ加速秸秆碳

的释放ꎮ 秸秆氮累积释放率变化趋势与碳累积释放

率相似ꎬ但处理间存在较大差异ꎮ 培养 １０ ｄ 时ꎬＳ 与

ＳＰＢ 处 理 氮 累 积 释 放 率 分 别 达 到 ３６􀆰 ７６％ 和

３８􀆰 １０％ꎻ而培养 ３０ ｄ、４０ ｄ、６０ ｄ 时ꎬＳ 处理氮累积释

放率分别比 ＳＰＢ 处理增加 ７􀆰 ７５ 个百分点、２􀆰 １５ 个

百分点、５􀆰 ６６ 个百分点ꎬ说明周丛生物能延缓秸秆

氮释放ꎮ 与碳、氮释放动态相对应ꎬ培养后１０~ ６０ ｄ
内ꎬＳＰＢ 处理残留秸秆碳氮比(Ｃ / Ｎ)普遍低于 Ｓ 处

理ꎮ 即周丛生物通过促进秸秆碳释放、减缓秸秆氮

释放ꎬ进而提高培养初期残留秸秆的碳氮比(图 ２)ꎮ
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Ａ:秸秆腐解率随培养时间的变化ꎻＢ、Ｃ 分别为 ＳＰＢ 处理和 Ｓ 处理秸秆腐解率突变点分析ꎮ ∗表示同一时期处理间存在显著差异(Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎻＢ 和 Ｃ 中ꎬ实线为正向统计量(ＵＦ)曲线ꎬ点划线为反向统计量(ＵＢ)曲线ꎮ ＵＦ 与 ＵＢ 曲线的交点为腐解率突变点(箭头所指)ꎬ水平

线之间为突变点的 ９９％置信区间(Ｐ＝ ０􀆰 ０１)ꎮ Ｓ:秸秆还田处理ꎻＳＰＢ:秸秆还田＋周丛生物处理ꎮ
图 １　 秸秆腐解率随培养时间的变化特征及其突变点分析

Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｔｒａｗ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｗｉｔｈ ｃｕｌｔｕｒｅ ｔｉｍｅ ａｎｄ ｉｔｓ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｐｏｉｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ

Ａ:碳释放率ꎻＢ:氮释放率ꎻＣ:碳氮比ꎮ ∗表示同一时期处理间存在显著差异(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ Ｓ、ＳＰＢ 见图 １ 注ꎮ
图 ２　 秸秆腐解过程中碳氮释放规律及碳氮比变化

Ｆｉｇ.２　 Ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒｅｌｅａｓｅ ｐａｔｔｅｒｎｓ ａｎｄ ｃａｒｂｏｎ￣ｔｏ￣ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒａｔｉｏ ｃｈａｎｇｅ ｄｕｒｉｎｇ ｓｔｒａｗ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ

２.３　 土壤养分变化特征

随着培养时间的增加ꎬ不同处理土壤 ＳＯＣ 含量

总体呈现先上升后下降趋势ꎮ 其中ꎬ Ｓ 处理土壤

ＳＯＣ 含量峰值出现于培养后 ２０ ｄꎬＳＯＣ 含量比培养

始期增加 １２.８８％ꎬＳＰＢ 处理土壤 ＳＯＣ 含量峰值出

现于培 养 后 ３０ ｄꎬ ＳＯＣ 含 量 比 培 养 始 期 增 加

１２􀆰 １２％ꎬＰＢ 处理土壤 ＳＯＣ 含量峰值出现于培养后

６０ ｄꎬＳＯＣ 含量比培养始期增加 ６􀆰 ０６％ꎮ 培养２０~
４０ ｄꎬＳ 处理和 ＳＰＢ 处理土壤 ＳＯＣ 含量显著高于 ＰＢ
处理ꎬ培养 １３０ ｄ 时ꎬＳＰＢ 处理和 ＰＢ 处理土壤 ＳＯＣ
含量分别比 Ｓ 处理增加 ９􀆰 ５４％和 ７􀆰 ６９％(图 ３Ａ)ꎮ
在培养２０~６０ ｄ 内ꎬ各处理土壤 ＤＯＣ 含量均呈现先

上升后下降的趋势ꎬ并于培养 ３０ ｄ 时达到峰值ꎮ 培

养 ２０ ｄ 时ꎬＳＰＢ 和 Ｓ 处理的 ＤＯＣ 含量无显著差异ꎻ
培养３０~６０ ｄꎬＳ 处理 ＤＯＣ 含量显著高于 ＳＰＢ 处理ꎻ
培养２０~６０ ｄꎬＰＢ 处理 ＤＯＣ 含量总体显著低于 Ｓ 处

理和 ＳＰＢ 处理(图 ３Ｂ)ꎮ 培养后 １３０ ｄ 时ꎬ３ 个处理

土壤 ＭＢＣ 含量总体无显著差异(图 ３Ｃ)ꎮ

不同处理土壤 ＴＮ 含量均出现短期的显著增加ꎬ然
后波动减少ꎮ Ｓ 处理土壤 ＴＮ 含量峰值(１􀆰 ２５ ｇ / ｋｇ)出
现于培养后 ２０ ｄꎬ ＳＰＢ 处理土壤 ＴＮ 含量峰值出现时

间为培养后 ３０ ｄ(图 ３Ｄ)ꎮ 培养 ３０ ｄ 和 ４０ ｄ 时ꎬＳ 处理

和 ＰＢ 处理土壤无机氮含量(ＮＨ＋
４ ￣Ｎ含量＋ＮＯ－

３ ￣Ｎ含量)
处于较高水平ꎬ培养 ２０ ｄ 和 ６０ ｄ 时ꎬＳ 处理和 ＳＰＢ 处

理无机氮含量无显著差异ꎬ培养 ３０ ｄ 和 ４０ ｄ 时ꎬＳ 处理

无机氮含量显著高于 ＳＰＢ 处理(图 ３Ｅ)ꎮ
２.４　 不同处理土壤微生物群落多样性、群落结构及

关键酶活性

２.４.１　 土壤微生物群落多样性 　 秸秆快速腐解期

(培养 ２０ ｄ)和慢速腐解期(培养 ６０ ｄ)ꎬ土壤微生物

群落多样性指数如图 ４ 所示ꎮ 从图中可以看出ꎬ培
养 ２０ ｄ 时ꎬＰＢ 处理的 Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均

显著高于 Ｓ 处理和 ＳＰＢ 处理ꎬＳ 处理与 ＳＰＢ 处理

Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均无显著差异ꎻ培养 ６０
ｄ 时ꎬ３ 个处理 Ｃｈａｏ１ 指数无显著差异ꎬ ＰＢ 处理

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数显著高于 Ｓ 处理ꎮ
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Ａ:总有机碳含量ꎻＢ:土壤可溶性有机碳含量ꎻＣ:土壤微生物量碳含量ꎻＤ:土壤全氮含量ꎻＥ:土壤无机氮含量ꎮ 同一时期图柱上不同小写字

母表示处理间差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ Ａ 和 Ｄ 中ꎬ未标注字母的时期代表 ３ 个处理间均无显著差异(Ｐ≥０􀆰 ０５)ꎮ 图 Ｅ 中误差棒表示无机氮含

量(ＮＨ＋
４ ￣Ｎ含量＋ＮＯ－

３ ￣Ｎ 含量)ꎮ Ｓ:秸秆还田处理ꎻＰＢ:周丛生物处理ꎻＳＰＢ:秸秆还田＋周丛生物处理ꎮ

图 ３　 土壤碳氮含量随培养时间的变化

Ｆｉｇ.３　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｄｕｒｉｎｇ ｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ

Ａ:Ｃｈａｏ１ 指数ꎻＢ:Ｓｈａｎｎｏｎ 指数ꎮ 同一时期不同小写字母表示处理间差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ Ｓ、ＰＢ、ＳＰＢ 见图 ３ 注ꎮ
图 ４　 不同时期土壤细菌群落多样性

Ｆｉｇ.４　 Ｔｈｅ Ｃｈａｏ１ ａｎｄ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ ｐｅｒｉｏｄｓ

２.４.２　 土壤微生物群落结构　 秸秆快速腐解期(培养

２０ ｄ)和慢速腐解期(培养 ６０ ｄ)不同处理门水平上土

壤细菌群落结构如图 ５Ａ 所示ꎮ 从图中可以看出ꎬ在
门水平上ꎬ３ 个处理土壤优势细菌类群均为厚壁菌门
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(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)、变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)和放线菌门

(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)ꎬ其累积相对丰度均超过 ５９􀆰 ００％ꎮ
与培养 ２０ ｄ 时相比ꎬ培养 ６０ ｄ 时 ３ 个处理厚壁菌门

细菌的相对丰度均有所增加ꎬ而变形菌门细菌的相对

丰度则有所下降ꎮ ＰＢ 处理土壤细菌群落的优势菌门

为变形菌门ꎬ其在培养 ２０ ｄ 和 ６０ ｄ 时的相对丰度分

别为 ３１􀆰 ５０％和 ２４􀆰 ４５％ꎻＳ 处理和 ＳＰＢ 处理土壤细菌

群落的优势菌门为厚壁菌门ꎮ 培养 ２０ ｄ 时ꎬＳＰＢ 处

理土壤变形菌门和厚壁菌门细菌的相对丰度分别比

Ｓ 处理增加 ３􀆰 ５ 个百分点和 ２􀆰 ０ 个百分点ꎻ培养 ６０ ｄ
时ꎬＳＰＢ 处理土壤变形菌门细菌的相对丰度比 Ｓ 处理

增加 ５􀆰 ３ 个百分点ꎬ而厚壁菌门细菌相对丰度则减少

１８􀆰 ０ 个百分点ꎮ
门水平上土壤细菌主要种群相对丰度与秸秆累

积腐解率、碳累积释放率、氮累积释放率及土壤理化

性质的相关性如图 ５Ｂ 所示ꎮ 从图中可以看出ꎬ秸秆

碳释放率与变形菌门细菌相对丰度呈极显著正相关ꎮ
土壤 ＤＯＣ 含量和纤维素酶活性则与酸杆菌门(Ａｃ￣
ｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)、黏菌门(Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ)和芽单胞菌门

(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ)细菌相对丰度呈显著正相关ꎬ与
变形菌门细菌相对丰度呈显著负相关ꎬ与脱硫杆菌门

(Ｄｅｓｕｌｆｏｂａｃｔｅｒｏｔａ)细菌相对丰度呈极显著负相关ꎮ

Ａ:相对丰度ꎻＢ:相关性ꎮ ＳＤＲ:秸秆累积腐解率ꎬＳＣＲ:秸秆碳累积释放率ꎬＳＴＮＲ:秸秆氮累积释放率ꎬＳＯＣ:土壤有机碳含量ꎬＴＮ:土壤总氮含

量ꎬＤＯＣ:土壤溶解性有机碳含量ꎬＣＡ:土壤纤维素酶活性ꎮ ∗和∗∗分别表示因子间显著相关(Ｐ<０􀆰 ０５)和极显著相关(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ Ｓ、ＰＢ、
ＳＰＢ 见图 ３ 注ꎮ
图 ５　 门水平上土壤细菌群落结构及其优势种群与秸秆腐解性质和土壤理化性质的相关性

Ｆｉｇ.５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｗｉｔｈ ｓｔｒａｗ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒ￣
ｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ
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　 　 种水平上ꎬ土壤中参与秸秆腐解的优势物种为

纤维素链霉菌(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ｃｅｌｌｕｌｏｓａｅ)、枯草芽孢杆

菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ) 和土源芽孢杆菌 ( Ｓｏｉｌ￣ｄｅｒｉｖｅｄ
Ｂａｃｉｌｌｕｓ)ꎮ 培养 ２０ ｄ 时ꎬ３ 个处理枯草芽孢杆菌的

相对丰度高于纤维素链霉菌和土源芽孢杆菌ꎬ其中

ＳＰＢ 处理土壤枯草芽孢杆菌相对丰度高达 ５.１８％ꎬ

显著高于 ＰＢ 处理和 Ｓ 处理ꎻ培养 ６０ ｄ 时ꎬ土源芽孢

杆菌的相对丰度高于枯草芽孢杆菌ꎬ其中 ＳＰＢ 处理

土源芽孢杆菌的相对丰度高达 １􀆰 ３８％ꎬ显著高于 Ｓ
处理(图 ６)ꎮ 培养 ２０ ｄ 和 ６０ ｄ 时ꎬＳＰＢ 处理 ３ 个秸

秆腐解优势物种的累积丰度比 Ｓ 处理分别提高

８􀆰 ２５％和 ４７􀆰 ８３％ꎮ

同一时期同一菌种图柱上不同小写字母表示处理间差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ Ｓ、ＰＢ、ＳＰＢ 见图 ３ 注ꎮ
图 ６　 种水平上秸秆腐解相关微生物的相对丰度

Ｆｉｇ.６　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｔｒａｗ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｒｅｌａｔｅｄ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｔ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｌｅｖｅｌ

２.４.３　 纤维素酶活性　 培养 ２０ ｄ 时ꎬＳＰＢ 处理和 Ｓ
处理土壤纤维素酶活性分别为 １９􀆰 ７ Ｕ / ｇ和 ４􀆰 ９
Ｕ / ｇꎻ培养 ６０ ｄ 时ꎬＳＰＢ 处理和 Ｓ 处理土壤纤维素酶

活性分别为 ０􀆰 ３ Ｕ / ｇ和 ９􀆰 ０ Ｕ / ｇ(图 ７)ꎮ 说明添加

周丛生物有利于增强秸秆快速腐解期土壤纤维素酶

活性ꎬ降低秸秆慢速腐解期土壤纤维素酶活性ꎮ

同一时期不同处理间标有不同小写字母表示差异显著 ( Ｐ <
０􀆰 ０５)ꎮ Ｓ、ＳＰＢ 见图 １ 注ꎮ
图 ７　 不同处理土壤纤维素酶活性

Ｆｉｇ.７　 Ｓｏｉｌ ｃｅｌｌｕｌａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

３　 讨 论

３.１　 微生物群落与秸秆降解机制

Ｈｕａｎｇ 等[１８]的研究结果表明ꎬ变形菌门和厚壁

菌门细菌在秸秆分解过程中起主导作用ꎬ其中厚壁

菌门主要负责纤维素与半纤维素等较难降解组分的

分解ꎮ 周丛生物代谢产物(如胞外多糖、有机酸)可
提高土壤碳源有效性ꎬ促进微生物繁殖与功能菌群

增殖[１９]ꎮ 本研究结果表明ꎬ秸秆快速腐解期(培养

２０ ｄ)添加周丛生物的 ＳＰＢ 处理变形菌门和厚壁菌

门细菌的相对丰度比未添加周丛生物的 Ｓ 处理分别

上升 ３􀆰 ５ 个百分点和 ２􀆰 ０ 个百分点ꎬ纤维素降解菌

相对丰度和纤维素酶活性亦有显著提高ꎮ 这说明周

丛生物能调控微生物群落结构、增强功能菌活性ꎬ从
而提升秸秆降解能力ꎮ 同时ꎬ添加周丛生物能加速

秸秆中有机碳的释放ꎬ这可为土壤微生物代谢提供

碳源和能量ꎬ进而形成协同降解效应ꎮ
３.２　 土壤碳氮转化与稳定性

秸秆腐解释放的活性碳和活性氮(如 ＤＯＣ、ＮＨ＋
４ ￣Ｎ

和ＮＯ－
３ ￣Ｎ)易通过矿化损失ꎻ进入缓慢腐解期后ꎬ土壤养

分相对匮乏ꎬ土壤微生物为挖掘养分会加速土壤原有

有机物的分解ꎬ加剧土壤碳库消耗[２０]ꎮ 孙朋飞等[２１]研

究发现ꎬ周丛生物可通过物理覆盖和生物吸收减少氮

肥损失ꎮ 本研究结果表明ꎬ周丛生物对土壤微生物的

激发作用能增强土壤微生物的代谢活性ꎬ降低土壤

ＤＯＣ 含量、无机氮含量(ＮＨ＋
４ ￣Ｎ含量＋ＮＯ－

３ ￣Ｎ含量)ꎮ 在

缓慢腐解期ꎬ周丛生物残体作为低碳氮比的稳定碳源

能有效缓解土壤原有有机碳的矿化ꎬ进而维持土壤碳

３４７汪　 龙等:稻田周丛生物对小麦秸秆腐解和养分释放的影响



库稳定ꎮ 培养结束后ꎬＳＰＢ 处理土壤 ＳＯＣ 含量比 Ｓ 处

理增加 ９􀆰 ５４％ꎻ培养 ９０ ｄ 时ꎬＳＰＢ 处理土壤 ＴＮ 含量显

著高于 Ｓ 处理ꎬ说明添加周丛生物可有效缓解土壤氮

限制ꎬ提升土壤碳、氮库存的稳定性ꎮ
３.３　 周丛生物对水稻生长与农田环境的影响

还田秸秆大量富集于表层土壤ꎬ可能妨碍水稻

根系下扎并增加倒伏风险[２２]ꎮ 周丛生物能通过延

长快速腐解期和提升腐解效率ꎬ消减这方面的负面

影响ꎬ同时还田秸秆的高效转化还可显著降低 ＣＨ４

等温室气体的排放强度[２３]ꎮ 但顾偌铖等[２４] 的研究

结果表明ꎬ快速腐解期微生物活动耗氧量剧增ꎬ可能

导致作物根际缺氧ꎬ抑制幼苗呼吸作用ꎬ引发叶片黄

化ꎮ 因此ꎬ周丛生物耦合秸秆还田技术对水稻生长

的综合影响仍需进行进一步试验与分析ꎮ
因此ꎬ周丛生物通过调控土壤微生物群落ꎬ增强

碳氮稳定性与延长快速腐解期ꎬ为提升秸秆还田效

率、改善土壤肥力及减排固碳提供了可行路径ꎬ但其

对水稻生长的综合效应仍需要深入研究ꎮ

４　 结 论

添加周丛生物能提升土壤微生物多样性和丰富

度ꎬ提高土壤微生物中与纤维素腐解相关细菌的丰度ꎬ
增强纤维素酶活性ꎬ延长还田秸秆的快速腐解期ꎬ调节

土壤碳氮比ꎬ促进秸秆碳释放ꎬ减缓秸秆氮释放ꎬ提高

秸秆碳、氮固定效率ꎬ增加土壤 ＳＯＣ 含量及其稳定性ꎮ
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