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封面图说: 植物生命演进石———这不是一块普通的火山岩,而是一块集中展示植物“原生演替”过程最有价值的石头。 火山熔

岩冷却后的玄武岩是无生命无土壤的真正“裸石”,风力使地衣的孢子传入,在一定温湿度环境下,开始出现了壳状
地衣,壳状地衣尸体混合了自然风化的岩石碎屑提供的条件使叶状、枝状地衣能够侵入,接着苔藓侵入,是它们启动
了土壤的形成,保持了土壤的湿度,并使营养物质反复循环。 于是蕨类定居,草丛长了起来,小灌木出现,直到树木
生长,最终形成森林。

彩图提供: 陈建伟教授　 北京林业大学　 E-mail: cites. chenjw@ 163. com
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稻田温室气体排放与土壤微生物菌群的多元回归分析

秦晓波1,2,4,李玉娥1,2,∗,石生伟1,2,万运帆1,2,纪雄辉3,廖育林3,
Hong Wang4,刘运通1,2,李　 勇5

(1. 中国农业科学院农业环境与可持续发展研究所, 北京　 100081;2. 农业部农业环境与气候变化重点开放实验室, 北京　 100081;

3. 湖南省土壤肥料研究所, 长沙　 410125;4. Semiarid Prairie Agricultural Research Centre, Agricultural and Agri-Food Canada,

Swift current, Saskatchewan, S9H 3X2, Canada;5. 中国科学院亚热带农业生态研究所, 长沙　 410125)

摘要:为揭示多种田间管理措施综合影响下双季稻田温室气体平均排放通量与土壤微生物菌群的多元回归关系,利用静态箱—
气相色谱法和稀释培养计数法进行了温室气体排放通量和土壤产气微生物菌群数量的连续观测。 2a 研究结果显示,稻田甲烷

排放通量与土壤微生物总活性和产甲烷菌数量关系密切,甲烷排放通量与二者的关系可分别由指数和二次多项式模型拟合。
一元回归分析表明,仅产甲烷菌数量就能单独解释 96. 9%的稻田甲烷排放通量变异(R2 =0. 969,P<0. 001),但考虑两种因素的

二元回归拟合优度高于一元回归(R2 =0. 975,P<0. 001)。 氧化亚氮排放通量与土壤硝化细菌和反硝化细菌数量也密切相关

(P <0. 05),氧化亚氮排放通量与二者的二元非线性混合回归模型可以解释至少 70. 4%的稻田氧化亚氮排放通量(R2≥0． 704,
P <0. 001),其拟合优度也高于一元回归。 稻田温室气体排放通量受多种影响因素控制,土壤产气微生物活性和数量是多种因

素影响的直接响应,因此二者与温室气体排放存在显著相关,基于田间试验的多元非线性回归分析客观的揭示了温室气体排放

通量与环境因子的相关关系。
关键词:甲烷和氧化亚氮排放;双季稻田;稀释培养计数法;产甲烷菌;硝化细菌;反硝化细菌;多元回归

Multivariate regression analysis of greenhouse gas emissions associated with
activities and populations of soil microbes in a double-rice paddy soil
QIN Xiaobo1,2,4, LI Yu′e1,2,∗, SHI Shengwei1,2, WAN Yunfan1,2, JI Xionghui3, LIAO Yulin3, WANG Hong4, LIU
Yuntong1,2, LI Yong5
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Abstract: To investigate the regression relationships between greenhouse gas (GHG) emissions and soil microbes in a
double-rice paddy soil under various management practices, a two-year study was conducted to observe the seasonal
variation of GHG emissions and activities of soil microbes (SMA ) as well as their populations ( SMP) using the closed
static chamber—GC (gas chromatography) and the most probable number methods. There were seven management practices
(or treatments), including CWS (Conventional Tillage + Without Straw Residues + Urea), NWS (No Tillage + Without
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Straw Residues + Urea), SCU (Conventional Tillage + Without Straw Residues + Controlled-Release Urea), HN (High
Stubbles + No Tillage + Urea), HC (High Stubbles + Conventional Tillage + Urea), SN (Straw Cover + No Tillage +

Urea) and SNF (Straw Cover + No Tillage + Urea + Continuous Flooding) . The average values of seven treatments′ daily
fluxes of GHGs and SMA as well SMP were used for the analysis in this study. Regression analysis was conducted using the
R statistical software. Similar seasonal variations of methane flux and SMA as well as the amount of soil methanogens
(MET) were found in the rice growing season of 2008—2009; and same regularity occurred in the temporal distribution of
nitrous oxide flux and the amount of soil nitrifiers and denitrifiers. Furthermore, there was a strong correlation between
methane flux and SMA as well as the population of MET. The relationships of methane flux vs. SMA and methane flux vs.
MET can be represented by using the exponential and quadratic polynomial models, respectively. Simple regression indexed
that the quantity of MET could explain individually at least 96. 96% of variance of methane flux (R2 =0. 969, P<0. 001),
but the fitting precision of multiple nonlinear regression of methane flux with two factors of SMA and MET (R2 =0. 975, P<
0. 001) was higher than the univariate regression analysis. Besides, the pronounced positive dependency of nitrous oxide
flux with soil nitrifiers and denitrifiers has also been found (P<0. 05). The mixed binary nonlinear regression of nitrous
oxide flux with the SMP of the two types of microbes can explain at least 70. 4% of variance of nitrous oxide flux (R2≥
0． 704, P<0. 001), and of course the fitting precision of multiple nonlinear regression was higher than the simple regression
using the SMP of either nitrifiers or denitrifiers. However, as we know, GHG emissions from paddy soils are affected by
many factors, of which SMA and SMP are the most direct influential variants. In order to reasonably reveal the interactions
between GHG emissions and environmental variables, the multivariate nonlinear regression analysis should be carried out
based on data derived from the extensive field experiments rather than few laboratory trials.

Key Words: CH4 and N2O emission; double rice field; most probable number method; methanogens; nitrifiers; denitrifiers;
multivariate regression

甲烷(CH4)和氧化亚氮(N2O)是仅次于二氧化碳的最重要温室气体,虽然二者对全球温室效应的贡献分

别只有 15%和 5% ,但工业化以来二者在大气中的浓度持续增加,近年来仍分别保持着 1. 1%和 0. 3%的年增

长率[1]。 农业是两种温室气体较大的排放源,据报道[2],1990 年全球农田 N2O 排放量为 0. 096Tg N,约占总

排放的 10% ,而水稻(Oryza sativa L. )田是 CH4 最重要的农业源,全球水稻田 CH4 排放量为 60Gt / a,约占其总

排放的 10%—30% [3]。
稻田土壤温室气体主要产生自微生物参与的复杂生物化学过程。 稻田 CH4 排放包括 CH4 产生、再氧化

和传输 3 个过程[4],其中前两个过程都与土壤微生物数量及活性密切相关。 研究表明,70%—80%的 CH4 来

自生物过程,在厌氧环境中,产甲烷菌通过对有机质的消耗过程产生 CH4
[5-6],这个过程是产 CH4 发酵进程中

的有机质矿化过程[6]。 产甲烷菌属于古细菌范畴[7],是一个庞大的族群,至 2000 年,已发现的产甲烷菌共有

26 类 60 多种[8]。 水稻田、沼泽土壤等环境非常适宜产甲烷菌的存在,因此水稻土壤常表现为 CH4 排放状态,
土壤产生的 CH4 有 3%—81%排放到大气中[9]。 同样,N2O 也主要产生自土壤中的微生物过程[10]。 硝化和

反硝化这两个化能自养的生化过程是土壤 N2O 的主要来源[11]。 但 N2O 是硝化过程的副产物[12-13] 和反硝化

过程的中间产物[13],研究表明,更多的 N2O 来自于反硝化过程[14-15]。 具体的土壤湿度状况决定这两个过程

的发生,但在极度厌氧条件下,反硝化过程将不产生或极少产生 N2O[16],因此,在水稻田等湿度较大的土壤环

境中,N2O 排放通量较少甚至可以忽略不计[17-18],但由于其全球增温潜势远大于 CH4
[19],因此仍具有较高的

减排潜力。
关于稻田温室气体排放通量与土壤微生物菌群的关系,以往已有较多研究,但多数是实验室培养实

验[20-24]和盆栽试验[25],缺乏大田实地试验[26-27],而很多研究都为期较短,缺乏 2a 以上的长期连续试验。 对
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于 N2O 排放通量与硝化细菌和反硝化细菌数量关系的研究较少[28-29],也很少有研究涉及微生物总活性与温

室气体排放通量关系的分析。 多数研究只对影响温室气体排放的单一因素进行了相关分析[26-27],极少有研

究同时关注多种管理措施和多元回归分析,这对全面掌握土壤产气微生物与温室气体排放通量的关系是不够

的。 因此,本研究旨在将多种稻田管理措施影响下温室气体平均排放通量与土壤产气微生物菌群活性和数量

的关系进行多元回归分析,从微生物的角度揭示稻田温室气体排放季节变异的原因。
1　 材料和方法

1. 1　 试验设计

试验设置在湖南省长沙县干杉乡农技站(113°11′E,28°8′N),属中亚热带季风湿润气候区。 年平均气温

17. 5℃,≥10℃积温 5450℃天,年日照 1700h,全年降雨量 1300—1400mm,且集中在 4—6 月,此间降雨量约占

全年的 50%—60% 。 供试土壤为第四纪红壤发育的红黄泥田,质地为砂质粘土。 试验前土壤本底值如下:全
氮 2. 14g / kg,有机质 32. 70g / kg,水解性氮 233. 30mg / kg,有效磷 11. 10mg / kg,速效钾 122. 00mg / kg,pH 值

5． 30(水∶土=2. 5∶1)。 耕作制度是早稻—晚稻—冬闲。 早稻于 4 月初播种,4 月底施基肥后移栽,7 月中旬收

获;晚稻于 6 月初播种,7 月中上旬施基肥后移栽,10 月中旬收获。
试验设 7 处理 3 重复,共 21 个小区,小区面积 15. 6m2,随机区组排列。 7 个处理分别为:1)翻耕稻草不还

田;2)免耕稻草不还田;3)翻耕稻草不还田硫包膜控释尿素;4)免耕高茬还田;5)翻耕高茬还田);6)免耕覆盖

还田;7)免耕覆盖还田淹灌。 各处理设计详见表 1。

表 1　 试验处理设计(kg / hm2)

Table 1　 Design of experimental treatments

N(尿素)
Urea

E L

P2O5

E L

K2O

E L

控释尿素
Controlled-
release urea
E L

留高茬
High

stubble
E L

稻草覆盖
Rice straw

cover
E L

灌溉
Irrigation

耕作
Tillage

翻耕稻草不还田 CWS 150 180 90 45 90 112. 5 MSD CT

免耕稻草不还田 NWS 150 180 90 45 90 112. 5 MSD NT

翻耕稻草不还田控释肥 SCU 90 45 90 112. 5 441 529 MSD CT

免耕高茬还田 HN 97. 8 127. 8 76. 05 31. 2 32. 55 54. 9 4500 4500 MSD NT

翻耕高茬还田 d 97. 8 127. 8 76. 05 31. 2 32. 55 54. 9 4500 4500 MSD CT

免耕覆盖还田 SN 97. 8 127. 8 76. 05 31. 2 32. 55 54. 9 4500 4500 MSD NT

免耕覆盖还田淹灌 SNF 97. 8 127. 8 76. 05 31. 2 32. 55 54. 9 4500 4500 CF NT

　 　 E: 早稻,L: 晚稻;稻草用量是根据植株氮磷钾的含量,换算后各处理 N、P、K 总量相同;MSD: 中期晒田,CF: 持续淹灌,CT: 翻耕,NT: 免

耕; CWS: Conventional Tillage + Without Straw Residues + Urea, NWS: No Tillage + Without Straw Residues + Urea, SCU: Conventional Tillage +

Without Straw Residues + Controlled-Release Urea, HN: High Stubbles + No Tillage + Urea, HC: High Stubbles + Conventional Tillage + Urea, SN:

Straw Cover + No Tillage + Urea,SNF: Straw Cover + No Tillage + Urea + Continuous Flooding

1. 2　 温室气体和土壤样品采集与分析

样品采集

在水稻生育期内每 4d 采集 1 次温室气体样品,温室气体排放通量观测采用手动静态箱-气相色谱法,静
态采样箱设计、具体取样过程和气体排放通量计算方法详见有关文献[30-31]。

在水稻生长季内,根据其生育期特性,分阶段取样观测了土壤微生物菌群的数量和活性,从 2008 年(12
次)早稻到 2009 年(10 次)晚稻,4 个生长季内共取土样 22 次。 土壤样品取样方法:利用事先准备好的土钻

将土壤表层 1—2cm 土层刮开,然后取 5—15cm 深的土样,装入消毒袋,土钻用酒精现场消毒,每小区采用 5
点法混合取样,每处理共取 3 个样品,土样取得后立即带回实验室培养、分析。

土壤微生物活性和数量分析方法

(1)微生物总活性测定采用氢氧化钠(NaOH)吸收法[32]。
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(2)产甲烷菌的培养和测定采用 MPN(Most-probable-number)法[25, 33-34]。 具体操作[27]:采用 10-2、10-3、
10-4、10-5、10-6、10-7 6 个连续稀释度土样 0. 5mL,分别接种于 3 支装有 4. 5mL 的产 CH4 培养基管中, 然后加

0. 1%的 Na2S 和 5%的 NaHCO3 混合液及 0. 1mL 青霉素(50mg / mL), 在 30 ℃下恒温培养 10d, 测试管中 CH4

含量 。
(3)硝化细菌和反硝化细菌的培养和测定也利用 MPN 法[25, 32, 34]。 具体操作:1)硝化细菌的培养和测

定:将改良的斯蒂芬逊培养基分装于试管中,每管 5mL,每个土样用 19 支培养基试管。 采用 10-2、10-3、10-4、
10-5、10-6 和 10-7 等 6 个连续稀释度。 于 28℃培养,10—14d 后,测定硝化细菌的产生。 方法是在白瓷比色板

上,加二苯胺试剂 2 滴,如有蓝色则表示亚硝酸已被氧化成硝酸,说明有硝化细菌的存在,同样,求得数量指

标,计算硝化细菌的数量。 2)反硝化细菌的培养和测定:每试管中装 13mL 反硝化细菌培养基(深层培养,以
造成嫌气条件)在培养基中倒放一小玻璃管(杜氏发酵管)灭菌。 取 6 个连续稀释度,即 10-3、10-4、10-5、10-6、
10-7、10-8 的土壤悬液 1mL,接种于培养基管中,每个稀释度接种 3 管。 另有 1 管接种无菌水作为对照。 于

28—30℃培养,检查是否有细菌生长。 如有细菌生长,一般有气泡出现,培养液变混。 同时用奈氏试剂检验是

否有氨气(NH3)产生,方法是于白瓷比色板上取培养基 5 滴,加奈氏试剂 2 滴,如有氨根离子(NH+
4 )存在,则

为黄色或褐色沉淀。 再用格氏试剂检查是否有亚硝酸根(NO-
2)存在,并用二苯胺试剂检查是否还有硝酸根离

子(NO-
3)存在,根据测得数量指标结果,按常法根据数量指标及土壤含水量换算成每克干土中反硝化细菌的

数量。
1. 3　 数据和统计分析

为了探讨多种田间管理措施对稻田温室气体平均排放通量与土壤微生物菌群关系的综合影响,我们对取

土样当日 7 处理温室气体排放通量与土壤微生物活性及数量的平均值进行对比分析,数据以平均值加减标准

误差的形式呈现。 各处理温室气体日排放通量值来自 3 个重复的平均值,季节排放通量来自每日通量的季节

均值,季节排放量由每处理季节排放通量乘以该季生育期总天数得出。 所有分组数据利用 R[35] 软件进行正

态性检验(Shapiro 检验);相关分析利用 R 软件 Spearman 秩相关检验(不满足正态分布的数据)和 Pearson 相

关检验(满足正态分布的数据);利用 R 软件逐步回归模型进行一元和多元回归分析。
2　 结果

2. 1　 稻田 CH4 排放通量与土壤微生物菌群的季节变异

‚�
˝`

)

图 1　 稻田 CH4 排放通量与产甲烷菌数量和微生物总活性的季节变异趋势

Fig. 1　 Temporal variation of methane flux and activities of soil microbes and amount of methanogens from rice paddy

数据为各处理平均值,误差线为标准误差

土壤产甲烷菌数量和微生物总活性及 CH4 排放通量具有明显的季节变异趋势(图 1)。 从图 1 可以看出,
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两类土壤微生物指标特别是土壤产甲烷菌数量的季节变化趋势与 CH4 排放通量的季节变化趋势较一致,在
每个生长季初期,土壤微生物总活性和产甲烷菌数量都较低,随着作物的生长和养分的分解,土壤内部微生物

也逐渐活跃,在水稻生长进入分蘖期后,CH4 排放通量进入最高的阶段,这个时期由于水稻生长的刺激,土壤

微生物活性也最强,而到水稻生长后期,作物生长进入稳定时期,CH4 排放渐低,土壤微生物活性降低,产甲烷

菌数量也减少,直到收获降到最低点。 两年 4 个水稻生长季期间观测到的土壤微生物总活性范围为 0. 38—
1. 42mg CO2·d-1·g-1 干土,均值为 0. 91mg CO2·d-1·g-1 干土,而在 2008 年早稻耕作前(3 月 18 日,冬闲期)取的

样品发现微生物总活性仅为 0. 66mg CO2·d-1·g-1 干土,远小于生长季平均值,对于产甲烷菌数量,生长季平均

值为 5. 46×104 细胞 / g,而冬闲期土壤产甲烷菌均值仅为 0. 89×104 细胞 / g,可见,随着水稻植株生长阶段的变

化,甲烷排放通量和土壤微生物菌群活性及数量均发生相应的变化。
2. 2　 稻田 CH4 排放通量与土壤微生物菌群的多元回归

稻田 CH4 排放通量与产甲烷菌数量( r = 0. 8068,P<0. 0001,df = 20)及微生物总活性( r = 0. 6973,P<
0． 001,df=20)呈极显著正相关。 利用 R 软件一元回归模型进一步拟合,得出稻田 CH4 排放通量与土壤微生

物总活性及产甲烷菌数量的一元拟合模型:指数(图 2)和二次多项式(图 2)模型。 拟合结果均达到极显著水

平。 但由图 2 可以看出,CH4 排放通量与产甲烷菌数量关系更密切,其二次多项式拟合决定系数 R2 = 0． 9694,
远大于其与微生物总活性的决定系数 0. 3083,这说明土壤产甲烷菌可单独解释 96. 94%的稻田 CH4 排放。 如

果同时考虑上述两种因素,得出 CH4 排放通量与二者的二元指数和多项式混合回归模型(图 2),其回归决定

系数高于前述一元拟合模型,其决定系数 R2 达到 0. 9747,即二者联合起来可以解释 97. 47% 的稻田 CH4 排

放,实际上土壤产甲烷菌与微生物总活性的关系非常密切,二者的 Spearman 秩相关系数 rho = 0. 6285(P<
0． 01,df=20),二者均对土壤 CH4 排放具有重要影响,回归分析应该考虑二者的多元回归。
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图 2　 稻田 CH4 排放通量与土壤微生物总活性及产甲烷菌数量的回归分析

Fig. 2　 Regression analysis of methane flux and soil microbes from rice paddy
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2. 3　 稻田 N2O 排放通量与土壤微生物菌群的季节变异

硝化细菌和反硝化细菌数量与 N2O 排放通量也有明显的季节变异趋势(图 3)。 2008—2009 年 4 个生长

季共取样 22 次,其中有 6 次出现了 N2O 吸收通量,这里只进行 N2O 正排放通量与土壤微生物的回归分析(共
16 组数据)。 从图 3 可以看出,土壤硝化细菌和反硝化细菌数量的时间变化趋势与 N2O 排放通量趋势较相

似。 观测到的硝化细菌数量范围在 0. 70×105—155. 76×105 细胞 / g 之间,均值为 32. 88×105 细胞 / g,远大于冬

闲期测定的 0. 16×105 细胞 / g,同样,反硝化细菌数量范围在 6． 24 ×105—399. 94 ×105 细胞 / g 之间,均值为

24． 74×105 细胞 / g,也远大于冬闲期平均值,因此,可看出两类细菌数量与水稻植株生长的密切关系。 稻田

N2O 排放通量也受水稻植株生长的影响,而且 N2O 排放更多的受田间水分状况的控制,N2O 多产生于稻田干

湿交替的间隙,而且更多的来自田间落干期[35],因为在淹水期,土壤水分含量过大,厌氧条件过于充足,反硝

化细菌活性极强,反硝化过程就向氮气的方向进行,导致中间产物 N2O 被进一步还原为氮气,而在土壤水分

含量相对较低的条件下,反硝化细菌和硝化细菌活性均较大,两个可逆的反应交互发生,产生较多的 N2O 排

放通量。 因此 N2O 排放通量与两类细菌种群数量季节变化趋势较为一致。

5

2

图 3　 稻田 N2O 排放通量与硝化细菌及反硝化细菌数量的时间变异趋势

Fig. 3　 Temporal variation of N2O flux and amount of nitrifiers and denitrifiers from rice paddy

数据为各处理平均值,误差线为标准误差

2. 4　 稻田 N2O 排放通量与土壤微生物菌群的多元回归

相关分析显示,N2O 排放通量与土壤微生物总活性间相关不显著(P>0. 05),而与硝化细菌和反硝化细菌

数量均呈显著正相关(P<0. 05)。 R 软件一元回归分析显示,N2O 排放通量与硝化细菌的关系可用对数或二

次多项式模型拟合(表 2),而且由硝化细菌数量可单独解释至少 65. 10% 的 N2O 排放(决定系数 R2 ≥
0． 651),但二次多项式拟合效果好于对数拟合。 而对于反硝化细菌数量与 N2O 排放通量的关系,也可用对数

和二次多项式模型拟合,尽管两种拟合模型的决定系数较低,但通过反硝化细菌数量仍能单独解释至少

63． 36%的 N2O 排放。 还发现两类细菌数量间的密切相关关系,硝化细菌与反硝化细菌数量的 Spearman 秩相

关系数 rho=0. 5528(P<0. 01,df=20),硝化和反硝化两个过程的可逆性使两类主要参与菌种密切联系到一

起。 如果考虑二元拟合(表 2),发现二者联合起来即可解释至少 70. 40% 的 N2O 排放,第二种回归模型的决

定系数更是达到 75. 23% 。
3　 讨论

3. 1　 稻田 CH4 排放通量与土壤微生物菌群的关系

本研究发现了稻田 CH4 排放通量与土壤微生物总活性及产甲烷菌数量的非线性正相关关系以及二元非
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表 2　 稻田 N2O 排放通量与硝化细菌及反硝化细菌数量的回归模型

Table 2　 Regression model of N2O flux and amount of nitrifiers and denitrifiers

回归模型
Regression model df R2 P

硝化细菌 Fn=4. 46×log(ni) 15 0. 651 5. 53×10-5

Nirifiers Fn=2. 51×10-5 ×ni-0. 011×10-10 ×ni2 14 0. 7013 8. 34×10-5

反硝化细菌 Fn=3. 386×log(den) 15 0. 6336 8. 04×10-5

Denitrifiers Fn=1. 3×10-5 ×den-0. 00291×10-10 ×den2 14 0. 6642 0. 0002
二元 Dualistic Fn=0. 6659×10-5 ×ni+2. 095×log(den) 14 0. 704 7. 82×10-5

Fn=2. 44×10-5 ×ni+0. 898×10-5 ×den-0. 0213×10-10 ×ni×den 13 0. 7523 8. 23×10-5

　 　 Fn 代表 N2O 排放通量(μg / m2 / h),ni 代表硝化细菌数量(105 细胞 / g),den 代表反硝化细菌数量(105 细胞 / g),log 为以 10 为底的对数

线性回归模型(图 2),另有研究则发现了稻田 CH4 排放通量与产甲烷菌数量及嗜 CH4 菌数量的一元正相关

关系[25, 27],虽然没有观测嗜 CH4 菌数量的变化,但发现,只用产甲烷菌数量就能解释高达 96. 94%的 CH4 排

放通量,这说明在淹水稻田中,产甲烷菌在 CH4“产生—再氧化”平衡体系中占据了优势,因此,CH4 排放主要

取决于产甲烷菌,陈中云等[25]就指出,当产甲烷菌数量低于 104 细胞 / g 时,水稻田中几乎观测不到 CH4 排放。
从以往研究[30-31]可知,稻田 CH4 主要集中于生长季中前期的淹水期,这一阶段水稻生长旺盛,土壤养分充足,
产甲烷菌活性和数量均较高,后期即使复水后(中期晒田处理后期进行低密度间歇灌溉,淹灌处理后期田间

水层也较低),土壤含水量也较低,土壤孔隙度明显大于前期,产甲烷菌活性也大大降低,土壤产生的 CH4 绝

大部分被氧化掉了,所以整个水稻生育期观测到的 CH4 与产甲烷菌数量呈极为显著的正相关关系,这证明了

CH4 产生过程对产甲烷菌的依赖。 另一个在沈阳稻田的试验只发现 CH4 排放通量与发酵菌群活性间的显著

相关[26],也发现了 CH4 排放通量与土壤微生物总活性间的极显著正相关(图 2)。 其实,产甲烷菌与微生物总

活性不仅变异上显著相关,而且在产 CH4 过程中二者也密切联系。 CH4 来自于产甲烷菌的发酵过程,其基础

是土壤基质特别是活性有机质的分解,微生物总活性的大小反映这个分解过程的强弱,在较强的微生物活性

基础上,产甲烷菌才能更好的参与产 CH4 的过程。 因此,产甲烷菌是 CH4 排放通量的直接影响因素,其影响

要比作为间接因素的微生物总活性大。 另一项在东北稻田的研究也进行了 CH4 排放通量与产甲烷菌的回归

分析[27],不过只得出了一元线性回归结果,笔者认为,这种分析是不够的,因为发现 CH4 与土壤微生物菌群活

性和数量的非线性拟合模型决定系数远高于线性拟合,而多元回归拟合又高于一元回归。
3. 2　 稻田 N2O 排放通量与土壤微生物菌群的关系

有研究发现了 N2O 排放负通量[9, 36],本试验验证了这个结论。 一般认为反硝化细菌主导的反硝化过程

是 N2O 的主要产生过程,但表 2 所示回归结果表明 N2O 排放通量与硝化细菌的关系强于反硝化细菌,这是因

为在水稻田土壤水分含量相对较高的条件下,较多由反硝化过程产生的 N2O 都被还原为氮气或溶于水中,观
测到的正排放通量多数来自硝化过程。 与 CH4 类似,以往关于 N2O 与微生物菌群的回归分析也只停留在一

元线性拟合阶段[27],结果表明(表 2),两类细菌的二元非线性回归模型可以更客观的揭示其与 N2O 排放通量

的关系。
在温室气体产生影响因素中,土壤反应底物和微生物菌群数量均具有重要地位。 本文的分析是针对多种

管理措施平均值进行的,因此,分析结果可能掩盖了每种处理导致的底物差异对温室气体排放通量的影响,而
强化了作为直接因素的微生物菌群数量的影响。 实际上,各种管理措施作为外界环境因素,对温室气体排放

通量的影响都要通过对各种产气微生物的影响而实现。 后续研究会着重分析某类管理措施对温室气体排放

和产气微生物的影响。
4　 结论

受多种田间管理措施的综合影响,稻田温室气体排放通量与微生物总活性及产气微生物菌群均具有明显

的季节变化趋势。 CH4 排放通量与土壤微生物总活性和产甲烷菌数量密切相关,其与后二者的关系可由一元

或二元非线性模型拟合。 N2O 排放通量与硝化细菌和反硝化细菌数量密切相关,没发现其与微生物总活性的
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显著相关,其与两类细菌数量间的关系亦可由一元或二元非线性模型拟合。 对于两种温室气体与微生物菌群

的关系,多元非线性回归的拟合结果均好于一元回归。 研究表明,欲从微生物学角度揭示温室气体排放的规

律,应该进行基于大田试验的多元非线性回归分析。
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