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冬季覆盖作物秸秆还田对双季稻田根际土壤微生物群
落功能多样性影响

唐海明∗，肖小平，李 超，汤文光，郭立君，汪 柯，孙玉桃，程凯凯，孙 耿，潘孝晨
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摘要：微生物群落功能多样性是土壤质量变化重要的指标，不同作物类型的秸秆还田措施对土壤微生物群落功能多样性具有明

显的影响。 以位于双季稻主产区不同冬季覆盖作物⁃双季稻种植模式大田定位试验田为研究对象，以冬闲⁃双季稻种植模式为

对照（ＣＫ），应用 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＧＮ 技术开展黑麦草⁃双季稻（Ｒｙ）、紫云英⁃双季稻（Ｍｖ）、油菜⁃双季稻（Ｒａ）和马铃薯⁃双季稻（Ｐｏ）种植模

式条件下不同冬季覆盖作物秸秆还田后对双季稻田根际土壤微生物功能多样性影响的研究。 研究结果表明，早稻和晚稻成熟

期，与 ＣＫ 处理相比，冬季覆盖作物秸秆还田处理增加了稻田土壤碳源平均颜色变化率（ＡＷＣＤ），以 Ｐｏ 处理 ＡＷＣＤ 均为最高，

均显著高于 Ｒｙ 和 ＣＫ 处理。 不同冬季覆盖作物秸秆还田处理土壤微生物代谢多样性指数表现出明显的差异，早稻成熟期，Ｐｏ
处理的 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ、Ｓｈａｎｎｏｎ 和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数均为最高，其次为 Ｒｙ、Ｍｖ 和 Ｒａ 处理，ＣＫ 处理最低；晚稻成熟期，各处理的 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ、

Ｓｈａｎｎｏｎ 和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数大小顺序均表现为 Ｐｏ＞Ｒａ＞Ｍｖ＞Ｒｙ＞ＣＫ。 土壤微生物碳源利用的主成分分析结果表明，各冬季覆盖作

物秸秆还田处理根际土壤微生物利用的主要碳源为氨基酸类和糖类物质，不同处理间碳源利用类型有差异。 冬季覆盖作物秸

秆还田措施有利于提高双季稻田根际土壤微生物对碳源的利用能力、物种丰富度和均匀度。
关键词：水稻；冬季覆盖作物；双季稻田；根际土壤；群落功能多样性
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ｃｏｖｅｒｉｎｇ ｃｒｏｐ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ， ａｎｄ ｔｈａｔ ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ ａｎｄ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｃａｒｂｏｎ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｉｃ ｍｉｃｒｏｂｅ
ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ． Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｃａｒｂｏｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｃｙｃｌｅｄ ｓｔｒａｗ ｏｆ ｗｉｎｔｅｒ
ｃｏｖｅｒｉｎｇ ｃｒｏｐ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ． Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ， ｔｈｅ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｗｉｎｔｅｒ ｃｏｖｅｒｉｎｇ ｃｒｏｐ ｓｔｒａｗ ｒｅｔｕｒｎｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｐａｄｄｙ ｆｉｅｌｄ ｃｏｕｌｄ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｔｈｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｂｙ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ， ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ， ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｅｖｅｎｎｅｓｓ ｉｎ ｄｏｕｂｌｅ⁃ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｒｉｃｅ ｒｅｇｉｏｎｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｒｉｃｅ； ｗｉｎｔｅｒ ｃｏｖｅｒｉｎｇ ｃｒｏｐ； ｄｏｕｂｌｅ⁃ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｐａｄｄｙ ｆｉｅｌｄ； ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｉｃ ｓｏｉｌ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

微生物是土壤生物中最重要的组成部分，它是土壤环境质量重要的指标，在土壤理化特性、生态环境、作
物生长等方面具有十分重要的意义［１］。 土壤微生物群落功能多样性能反映土壤中微生物的生态特征，它是

土壤微生物群落状态与功能重要的指标。 目前，测定土壤微生物群落功能多样性的方法较多，其中，Ｂｉｏｌｏｇ 微

平板分析法是测定土壤微生物功能和结构多样性较为普遍的方法［２］；该种方法是通过测试微生物对单一能

源碳利用程度，来反映微生物群体水平的生理轮廓［３］。 常用的方法是用 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＧＮ 板进行碳源的测试，该方

法基本能测定所有能源碳的种类［４］；且操作简单，获得数据量丰富，能反映微生物种群的总体活性，近十几年

在微生物生态及环境微生物检测方面应用均十分广泛［５］。
土壤微生物群落功能多样性易受稻田生态环境变化的影响，近年来，大量的学者主要开展了不同种植制

度、作物类型和品种、土地利用方式、土壤类型、土壤理化特性、施肥模式、秸秆还田、土壤耕作、水分管理等条

件下对土壤微生物群落结构和功能多样性影响的研究，Ｂｕｅｎｅｍａｎｎ 等［６］ 研究结果表明，不同的种植制度和作

物类型对土壤微生物群落结构和功能多样性均具有显著的影响。 张杰等［７］开展不同土地利用方式下土壤微

生物群落功能多样性，结果表明退田还湖有利于恢复湿地土壤微生物群落结构。 时鹏等［８］ 研究认为，玉米连

作配施秸秆和撂荒均有利于提高土壤微生物代谢活性和土壤微生物群落功能多样性。 Ｇａｒｌａｎｄ 等［２］研究结果

表明，不同土壤类型的土壤微生物群落结构存在明显的差异。 Ｈｕ 等［９］ 研究表明，长期平衡施肥使土壤微生

物量碳、氮和微生物功能活性增强。 侯晓杰等［１０］ 认为，合理施用肥料有利于增强土壤碳源平均颜色变化率

（ＡＷＣＤ），显著增加微生物功能多样性。 徐一兰等［１１］、罗希茜等［１２］和徐万里等［１３］认为，有机肥与无机肥配施

均有利于提高土壤微生物多样性。 周文新等［１４］研究结果表明，６７％和 １００％稻草还田措施对土壤微生物功能

多样性具有明显的增加作用，其中以 ６７％稻草还田处理的效果为最佳。 然而有研究结果表明，长期施用无机

氮肥降低了土壤微生物活性［１５］。
湖南是我国主要的双季稻区，保持该区域稻田土壤肥力的稳定和持续是水稻高产、稳产的重要基础，对于

保障国家粮食生产安全具有重要的战略意义。 农田冬季覆盖作物是农业可持续发展的重要组成部分，据不完

全统计，我国南方稻区约有冬闲田 ２．０×１０７ ｈｍ２，利用冬闲田发展冬季农业，其中油菜（Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ．）５．８９×
１０６ ｈｍ２、紫云英（Ａｓｔｒａｇａｌｕｓ ｓｉｎｉｃｕｓ Ｌ．）１．８６×１０６ ｈｍ２、马铃薯（Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ Ｌ．）１．２２×１０６ ｈｍ２和黑麦草

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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（Ｌｏｌｉｕｍ ｍｕｌｔｉｆｌｏｒｕｍ Ｌ．）７．６７×１０５ ｈｍ２ ［１６］。 在该区域冬季具有优越的温、光、水、土等自然资源，若能充分利用

丰富的自然资源和冬闲田开展冬季农业生产，可增加冬季稻田绿色作物覆盖度，有利于减少农田冬季裸露和

土壤流失、增加碳氮蓄积、改善土壤理化性状，从而增加后茬水稻产量和保持农田的可持续发展［１７⁃１８］。 目前，
在该区域对不同冬季覆盖作物秸秆还田后对双季稻田土壤养分、土壤部分理化特性、温室气体排放、后茬水稻

生物学和理化特性及水稻产量等方面影响进行了相应的研究［１９⁃２３］，但关于冬季覆盖作物秸秆还田后对早、晚
稻成熟期稻田根际土壤微生物群落功能多样性的影响还有待进一步开展。 因此，本研究选择南方双季稻区 ４
种具有代表性的冬季作物，以冬闲⁃双季稻种植模式为对照，利用 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＧＮ 技术，初步探讨了黑麦草、紫云英、
马铃薯和油菜⁃双季稻 ４ 种种植模式条件下双季稻田水稻根际土壤微生物功能的响应，从而为科学评价不同

冬季覆盖作物⁃双季稻高效种植模式的可持续发展提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 试验地概况

试验在湖南省华容县三封寺镇群力村试验基地进行。 试验土壤为紫潮泥。 试验开始于 ２０１４ 年 １０ 月，试
验前耕层土壤基础养分性状为：有机质 ３０．９６ ｇ ／ ｋｇ，全氮 ２．０１ ｇ ／ ｋｇ，全磷 ０．４８ ｇ ／ ｋｇ，全钾 １７．７ ｇ ／ ｋｇ，碱解氮

１６６．６ ｍｇ ／ ｋｇ，有效磷 １０．０４ ｍｇ ／ ｋｇ，速效钾 ７２．０ ｍｇ ／ ｋｇ，ｐＨ 值 ６．２０。 试验地属湿润性大陆季风气候，年均气温

１７．０—１８．０ ℃，年均降水量 １２００ ｍｍ，≥１０ ℃活动积温 ５０００—５６００℃，无霜期 ２６０ ｄ。
１．２　 试验设计及田间管理

试验设 ５ 个处理：冬闲⁃双季稻（ＣＫ）、黑麦草⁃双季稻（Ｒｙ）、紫云英⁃双季稻（Ｍｖ）、油菜⁃双季稻（Ｒａ）和马

铃薯⁃双季稻（Ｐｏ），每处理 ３ 次重复，随机区组排列，小区面积 ５０．０ ｍ２，规格为 ２０．０ ｍ（长）×２．５ ｍ（宽）。 不同

小区间用塑料薄膜包埂隔离，保证单独肥水管理；冬季作物和水稻生育期具体的肥料用量及田间管理措施见

表 １。 早稻和晚稻生育期，稻田水分管理采用前期浅薄灌溉、中期烤田和后期干湿交替的管理模式，其他管理

措施同常规大田生产。 每年的施肥方法和田间管理措施如灌溉、使用机械、喷洒农药等均一致。

表 １　 双季稻田冬季作物和水稻生长期田间管理措施

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｐｒａｃｔｉｃｅｓ ｄｕｒｉｎｇ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｉｏｄ ｏｆ ｗｉｎｔｅｒ ｃｒｏｐ， ｅａｒｌｙ ａｎｄ ｌａｔｅ ｒｉｃｅ ｉｎ ｄｏｕｂｌｅ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｐａｄｄｙ ｆｉｅｌｄ

作物 Ｃｒｏｐ 时期 Ｄａｔｅ 管理措施 Ｆｉｅｌｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｐｒａｃｔｉｃｅｓ

冬季作物 晚稻收获前 黑麦草和紫云英播种，播种量分别为 ２２．５ ｋｇ ／ ｈｍ２和 ３７．５ ｋｇ ／ ｈｍ２

Ｗｉｎｔｅｒ ｃｒｏｐ １０ 月底 免耕直播油菜进行播种，播种量为 ３．０ ｋｇ ／ ｈｍ２

１２ 月底 马铃薯采用稻草覆盖、穴播种植，密度为 ７．５×１０４穴 ／ ｈｍ２

冬季作物播种和移
栽前

各处理施用基肥，施用量均为 Ｎ ７５．０ ｋｇ ／ ｈｍ２和 Ｐ２Ｏ５ ４５．０ ｋｇ ／ ｈｍ２

１１ 月底 各处理均追施 Ｎ ５５．２ ｋｇ ／ ｈｍ２

翌年 ２ 月上旬 黑麦草（第 １ 次刈割后）追施 Ｎ ５５．２ ｋｇ ／ ｈｍ２，油菜追施 Ｎ ５５．２ ｋｇ ／ ｈｍ２

３ 月上旬 黑麦草（第 ２ 次刈割后）追施 Ｎ ５５．２ ｋｇ ／ ｈｍ２

３ 月下旬 马铃薯追施 Ｎ ５５．２ ｋｇ ／ ｈｍ２

４ 月中旬 黑麦草和紫云英翻压还田（还田量均为 ２２５００．０ ｋｇ ／ ｈｍ２）

５ 月上旬
油菜和马铃薯收获后，油菜部分秸秆直接翻压还田（还田量为 ７５００．０ ｋｇ ／ ｈｍ２），马铃薯部分地

上茎和覆盖稻草翻压还田（还田量分别为 ４ １５５．０ ｋｇ ／ ｈｍ２和 １５ ０００．０ ｋｇ ／ ｈｍ２）

早稻 Ｅａｒｌｙ ｒｉｃｅ ５ 月上旬
根据冬季作物秸秆养分含量和还田量，对各处理补充施用化肥，确保早稻季总施肥量均为一

致（Ｎ １５７．５ ｋｇ ／ ｈｍ２、Ｐ２Ｏ５ ４５ ｋｇ ／ ｈｍ２和 Ｋ２Ｏ １１２．５ ｋｇ ／ ｈｍ２）

５ 月上旬 早稻移栽，移栽密度株距×行距为 ２０ ｃｍ×２５ ｃｍ

７ 月中旬 早稻收获

晚稻 Ｌａｔｅ ｒｉｃｅ ７ 月中、下旬
晚稻季各处理总施肥量均为一致（Ｎ １８０．０ ｋｇ ／ ｈｍ２、Ｐ２Ｏ５ ４５．０ ｋｇ ／ ｈｍ２和 Ｋ２Ｏ １１２．５ ｋｇ ／ ｈｍ２）；
各处理早稻秸秆还田量均为 ２ ０００．０ ｋｇ ／ ｈｍ２

７ 月中、下旬 晚稻移栽，移栽密度株距×行距为 ２０ ｃｍ×２５ ｃｍ

１０ 月中、下旬 晚稻收获

３　 １８ 期 　 　 　 唐海明　 等：冬季覆盖作物秸秆还田对双季稻田根际土壤微生物群落功能多样性影响 　
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１．３　 样品采集与测定方法

２０１７ 年，分别于早稻成熟期（７ 月 １５ 日）和晚稻成熟期（１０ 月 １７ 日）进行土壤样品的采集，每个小区采取

多点取样法采集水稻根际土壤组成一个样品，重复 ３ 次。 根际土壤取样方法采用“抖根法”，即先将植株根系

从晒田后的稻田土壤中挖出，抖掉与根系松散结合的土体，然后将与根系紧密结合在 ０—４ ｍｍ 范围的土壤用

刷子刷下来作为根际土壤［２４］。 剔除土壤中石砾及植物残茬等杂物后，迅速装入塑料袋并放置于冰盒中，运至

实验室，４℃冰箱保存，Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＧＮ 分析在取样后 ４８ ｈ 内进行。 同时，在晚稻成熟期收获时采集各处理 ０—２０
ｃｍ 土壤新鲜样品，风干过筛，用于测定土壤 ｐＨ 值（土：水 ＝ １：２．５）、有机质（重铬酸钾容量法）、全氮（重铬酸

钾⁃硫酸消化法）、碱解氮（碱解扩散法）、有效磷（ＮａＨＣＯ３浸提⁃钼锑抗比色法）以及速效钾含量（ＮＨ４Ａｃ 浸提⁃
火焰光度法） ［２５］。

试验使用的 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＧＮ 测试板共 ９６ 孔。 测试板的第 １ 个孔为不含任何 Ｃ 源的对照，其余每孔中含有 １ 种

Ｃ 源和氧化还原染料四氮唑蓝。 微生物利用碳源进行呼吸使氧化还原电势发生变化，并将四唑类（ＴＶ）从无

色还原成紫色［２６］。 通过测定各板孔的吸光值及其变化来反映微生物群落代谢功能的多样性。 具体实验步骤

是，取经预培养（２６℃下培养 ４—６ ｈ）的新鲜土样 １０ ｇ，加 ９５ ｍＬ 无菌的 ０．１４５ ｍｏｌ ／ Ｌ ＮａＣｌ 溶液在摇床上振荡

１５ ｍｉｎ（５ ｇ 土壤＋９５ ｍＬ 无菌水），然后用无菌水分步稀释至 １０－３，取上清液（１２５ μＬ）接种到测试板的每个孔

中，将接种好的测试板放至 ２５℃ 下培养，每隔 １２ ｈ 在波长为 ５９０ ｎｍ 的 Ｂｉｏｌｏｇ 读数器上读数，实验持续

１２ ｄ［２７］。
１．４　 数据处理

根据公式（１）计算测试板孔中溶液吸光值平均变化率（ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ， ＡＷＣＤ）；用 ＯＤ５９０＞

０．１５ 的微孔数作为相应样品土壤 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ 指数（用于评估物种的丰富度） ［２８］；根据公式（２）计算 Ｓｈａｎｎｏｎ 指

数 Ｈ（用于评估物种的丰富度）；根据公式（３）计算 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数 Ｕ（用于评估群落物种均匀度） ［２， ２９］。

ＡＷＣＤ ＝ ∑ （Ｃ － Ｒ） ／ ｎ （１）

Ｈ ＝－ ∑ Ｐ ｉ（ ｌｎＰ ｉ） （２）

Ｕ ＝ （∑ｎｉ２） （３）

式中，Ｃ 为每个有碳源孔的吸光值，Ｒ 为对照孔的吸光值，ｎ 为碳源孔数，ＧＮ 板 ｎ 值为 ９５。 Ｐ ｉ为第 ｉ 孔的相对

吸光值与所有反应孔相对吸光值总和的比值，即：Ｐ ｉ ＝（Ｃ－Ｒ） ／∑（Ｃ－Ｒ）。
数据处理、相关分析采用 Ｅｘｃｅｌ ２００３ 软件进行，方差分析、主成分分析和多重比较采用 ＤＰＳ ３．１１（Ｄａｔａ

Ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ Ｓｙｓｔｅｍ ｆｏｒ Ｐｒａｃｔｉｃａｌ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ）软件进行，多重比较采用 ＬＳＤ 法（Ｐ＜０．０５）；利用 ＣＡＮＯＣＯ 软件包进行

ＣＣＡ 分析。

２　 结果与分析

２．１　 板孔平均颜色变化率

平均颜色变化率（ＡＷＣＤ）是表示土壤微生物群落利用单一碳源能力的一个重要指标，它反映了土壤微生

物活性和群落生理功能多样性［２］。 各处理根际土壤 ＡＷＣＤ 在早稻和晚稻成熟期的变化如图 １ 中所示，各处

理根际土壤 ＡＷＣＤ 整体呈增加的变化趋势。 随着培养时间的延长，各处理根际土壤 ＡＷＣＤ 不断增加；一直持

续到第 １０８ ｈ 以后，缓慢上升。
在培养时间结束后（２７６ ｈ），各处理根际土壤 ＡＷＣＤ 测定结果表明，不同冬季覆盖作物秸秆还田处理对

ＡＷＣＤ 具有明显的影响（图 １）。 早稻成熟期，各冬季覆盖作物秸秆还田处理的 ＡＷＣＤ 均高于冬闲⁃双季稻

（ＣＫ）处理，以马铃薯⁃双季稻（Ｐｏ）处理均为最高，均显著高于黑麦草⁃双季稻（Ｒｙ）、油菜⁃双季稻（Ｒａ）和 ＣＫ 处

理（Ｐ＜０．０５）；其次是紫云英⁃双季稻（Ｍｖ）处理，均显著高于 Ｒａ 和 ＣＫ 处理（Ｐ＜０．０５）。 晚稻成熟期，Ｐｏ、Ｒａ 和

Ｍｖ 处理的 ＡＷＣＤ 均显著高于 ＣＫ 处理（Ｐ＜０．０５），以 Ｐｏ 处理均为最高，均显著高于 Ｒｙ、Ｍｖ 和 ＣＫ 处理（Ｐ＜
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０．０５）；其次是 Ｒａ 处理，均显著高于 Ｒｙ 和 ＣＫ 处理（Ｐ＜０．０５）；Ｍｖ 处理的 ＡＷＣＤ 均高于 Ｒｙ 处理，但两者间均

无显著性差异（Ｐ＞０．０５）。

图 １　 早稻和晚稻成熟期不同冬季覆盖作物秸秆还田处理水稻根际土壤微生物吸光值 ＡＷＣＤ

Ｆｉｇ．１ 　 ＡＷＣＤ ｃｈａｎｇｅｓ ｗｉｔｈ ｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｄｕｒｉｎｇ ｅａｒｌｙ ａｎｄ ｌａｔｅ ｒｉｃｅ ｍａｔｕｒｉｔｙ ｓｔａｇｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒａｗ ｒｅｃｙｃｌｉｎｇ ｏｆ ｗｉｎｔｅｒ

ｃｏｖｅｒｉｎｇ ｃｒｏｐｓ

Ｒｙ：黑麦草⁃双季稻 ｒｙｅｇｒａｓｓ⁃ｄｏｕｂｌｅ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｒｉｃｅ；Ｍｖ：紫云英⁃双季稻 Ｃｈｉｎｅｓｅ ｍｉｌｋ ｖｅｔｃｈ⁃ｄｏｕｂｌｅ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｒｉｃｅ；Ｒａ：油菜⁃双季稻 ｒａｐｅ⁃ｄｏｕｂｌｅ

ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｒｉｃｅ；Ｐｏ：马铃薯⁃双季稻 ｐｏｔａｔｏ⁃ｄｏｕｂｌｅ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｒｉｃｅ；ＣＫ：冬闲⁃双季稻 ｆａｌｌｏｗ⁃ｄｏｕｂｌｅ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｒｉｃｅ。 结果表示为平均值±标准误 Ｒｅｓｕｌｔｓ

ｓｔａｎｄ ｆｏｒ ｍｅａｎｓ ± ｓｔａｎｄａｒｄ ｅｒｒｏｒｓ

２．２　 土壤微生物群落代谢多样性变化

水稻成熟期的根际土壤 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数可反映土壤微生物物种的丰富度、
群落物种的均匀度。 表 ２ 中表明，各冬季覆盖作物秸秆还田处理提高了水稻根际土壤的 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ 指数、
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数。 早稻和晚稻成熟期，Ｐｏ 处理 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均显著高于 ＣＫ（Ｐ＜
０．０５），其大小顺序分别表现为 Ｐｏ＞Ｒｙ＞Ｍｖ＞Ｒａ＞ＣＫ 和 Ｐｏ＞Ｒａ＞Ｍｖ＞Ｒｙ＞ＣＫ。 Ｐｏ 处理的 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数均为最

高，表明马铃薯秸秆还田处理下根际土壤的物种均匀度最高，其次为 Ｍｖ 处理，而冬闲对照处理为最低。 试验

结果表明，各处理间水稻根际土壤的均匀度与群落丰富度间存在一定的差异。

５　 １８ 期 　 　 　 唐海明　 等：冬季覆盖作物秸秆还田对双季稻田根际土壤微生物群落功能多样性影响 　
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表 ２　 水稻成熟期不同冬季覆盖作物秸秆还田处理根际土壤微生物群落多样性指数值

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｉｃ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｆｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒａｗ ｒｅｃｙｃｌｉｎｇ ｏｆ ｗｉｎｔｅｒ ｃｏｖｅｒｉｎｇ ｃｒｏｐｓ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ａｔ

ｅａｒｌｙ ａｎｄ ｌａｔｅ ｒｉｃｅ ｍａｔｕｒｉｔｙ ｓｔａｇｅｓ

水稻
Ｒｉｃｅ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

多样性指数 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ

Ｒｉｃｈｎｅｓｓ 指数
Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数
ＭｃＩｎｔｏｓｈ ｉｎｄｅｘ

早稻 Ｅａｒｌｙ ｒｉｃｅ Ｒｙ １６．４３±０．４８ａｂ ２．６４±０．０７ａ ５．６８±０．１４ｂｃ

Ｍｖ １６．０５±０．４５ａｂ ２．５２±０．０７ａｂ ６．０６±０．１７ａｂ

Ｒａ １５．６８±０．４６ａｂ ２．４７±０．０８ｂｃ ５．１８±０．１８ｃ

Ｐｏ １６．７７±０．４７ａ ２．７３±０．０７ａ ６．２５±０．１６ａ

ＣＫ １５．０４±０．４３ｂ ２．３４±０．０６ｃ ４．６３±０．１３ｄ

晚稻 Ｌａｔｅ ｒｉｃｅ Ｒｙ １３．８７±０．４３ａｂ ２．４５±０．０８ｂｃ ５．３２±０．１８ｃ

Ｍｖ １４．１６±０．４２ａｂ ２．５７±０．０７ａｂ ５．７２±０．１７ｂｃ

Ｒａ １４．４８±０．４１ａｂ ２．６９±０．０７ａ ６．１４±０．１６ａｂ

Ｐｏ １４．９２±０．４０ａ ２．７８±０．０７ａ ６．３８±０．１５ａ

ＣＫ １３．２８±０．３８ｂ ２．３３±０．０６ｃ ４．７４±０．１４ｄ

　 　 Ｒｙ：黑麦草⁃双季稻 ｒｙｅｇｒａｓｓ⁃ｄｏｕｂｌｅ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｒｉｃｅ；Ｍｖ：紫云英⁃双季稻 Ｃｈｉｎｅｓｅ ｍｉｌｋ ｖｅｔｃｈ⁃ｄｏｕｂｌｅ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｒｉｃｅ；Ｒａ：油菜⁃双季稻 ｒａｐｅ⁃ｄｏｕｂｌｅ

ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｒｉｃｅ；Ｐｏ：马铃薯⁃双季稻 ｐｏｔａｔｏ⁃ｄｏｕｂｌｅ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｒｉｃｅ；ＣＫ：冬闲⁃双季稻 ｆａｌｌｏｗ⁃ｄｏｕｂｌｅ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｒｉｃｅ。 结果表示为平均值±标准误 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｔａｎｄ

ｆｏｒ ｍｅａｎｓ ± ｓｔａｎｄａｒｄ ｅｒｒｏｒｓ。 同列数据后不同字母表示差异达到 ５％的显著水平 Ｍｅａｎｓ ｉｎ ｅａｃｈ ｃｏｌｕｍｎ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ａｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｔ

ｔｈｅ Ｐ ＜ ０．０５ ｌｅｖｅｌ

２．３　 水稻根际土壤微生物群落代谢功能主成分分析

根据前人的研究结果，所提取的成分一般要求其累计方差贡献率达到 ８５％的原则［３０］，在本试验中共提取

了 ８ 个主成分，累计贡献率分别达 ８６．２２％和 ８７．３５％。 其中，早稻成熟期第 １ 主成分（ＰＣ１）的方差贡献率为

３３．２６％，第 ２ 主成分（ＰＣ２）为 １６．５７％，第 ３—８ 主成分贡献率均较小，分别为 ８．８５％、７．７５％、６．２８％、５．３８％、４．
２８％和 ３．８５％；晚稻成熟期，ＰＣ１ 的方差贡献率为 ３５．５７％，ＰＣ２ 为 １７．５８％，第 ３—８ 主成分贡献率均较小，分别

为 ８．６３％、７．１５％、６．２６％、４．５７％、４．０３％和 ３．５６％，因此本文只对前 ２ 个主成分进行分析（图 ２）。
分析结果表明，不同冬季覆盖作物秸秆还田处理在 ＰＣ 轴上存在明显的差异，在 ＰＣ１ 轴上各处理分布分

散，ＣＫ 处理主要分布在负方向，而 Ｐｏ、Ｒａ 和 Ｒｙ 处理主要分布在 ＰＣ１ 轴正方向；ＰＣ２ 轴上 ＣＫ 处理分布在负

方向，Ｐｏ 处理分布在正方向，其中 Ｒｙ 处理在 ＰＣ２ 正、负轴上均有分布。
按与 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 相关系数的大小，本研究选择对位于前 １２ 个碳源进行分析，分析结果显示，对 ＰＣ１ 和

ＰＣ２ 影响作用较大的碳源物质主要氨基酸和糖类物质（表 ３）。 在 ＰＣ１ 中，碳源为氨基酸类物质所占比例达

５８．３％；而在 ＰＣ２ 中，碳源为糖类物质所占比例达 ８３．３％；因此，区分各个不同冬季覆盖作物秸秆还田处理间

碳源的主要物质为氨基酸和糖类物质。
本试验选择对不同冬季覆盖作物秸秆还田处理具体利用的前 ６ 种碳源进行分析，不同冬季覆盖作物秸秆

还田处理根际土壤微生物利用的碳源物质代码如表 ４ 中所示。 稻田土壤化学性质变化与根际土壤微生物碳

源利用物质之间的相互关系分析结果表明，从稻田土壤微生物碳源利用组成在双轴空间上的分布来看，糖类

和羧酸类物质主要分布在轴 １ 的右边，氨基酸类、酯类和部分糖类物质主要分布在轴 １ 的左边。 轴 １ 右边与

土壤 ｐＨ、有机质、全氮、碱解氮含量均表现出正相关，糖类和羧酸类物质主要受土壤 ｐＨ、有机质、全氮、碱解氮

含量的影响；土壤有效磷和速效钾含量均是影响氨基酸类和部分糖类物质的主要环境变量（图 ３）。

３　 讨论

前人研究结果表明，土壤碳源平均颜色变化率（ＡＷＣＤ）大小可用来表示土壤微生物对碳源利用能力和代

谢活性的大小，作为土壤微生物活性的有效指标［３１］。 周文新等［１４］ 研究认为，稻草还田有利于改善土壤微生

物群落结构和功能，提高土壤微生物群落代谢能力（ＡＷＣＤ）和功能多样性（丰富度与多样性指数）。 在本研

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ２　 水稻成熟期不同冬季覆盖作物秸秆还田处理根际土壤微生物碳源利用类型主成分分析

Ｆｉｇ．２　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ｃａｒｂｏｎ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｉｃ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒａｗ ｒｅｃｙｃｌｉｎｇ ｏｆ ｗｉｎｔｅｒ

ｃｏｖｅｒｉｎｇ ｃｒｏｐｓ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ａｔ ｅａｒｌｙ ａｎｄ ｌａｔｅ ｒｉｃｅ ｍａｔｕｒｉｔｙ ｓｔａｇｅｓ

表 ３　 土壤中与 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 相关显著的主要培养基

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｍａｉｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｗｉｔｈ ｈｉｇｈ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｆｏｒ ＰＣ１ ａｎｄ ＰＣ２ ＰＣＡ ｏｆ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｆｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒａｗ ｒｅｃｙｃｌｉｎｇ ｏｆ ｗｉｎｔｅｒ

ｃｏｖｅｒｉｎｇ ｃｒｏｐｓ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
主成分 １ ＰＣ１ 主成分 ２ ＰＣ２

培养基类型 Ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｒ 培养基类型 Ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｒ 培养基类型 Ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｒ 培养基类型 Ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｒ

Ｄ⁃甘露醇（糖类）
Ｄ⁃Ｍａｎｎｉｔｏｌ ０．８７５ Ｌ⁃脯氨酸（氨基酸类）

Ｌ⁃Ｐｒｏｌｉｎ ０．８０９ Ｌ⁃天门酰氨酸（氨基酸类）
Ｌ⁃Ａｓｐａｒａｇｉｎｅ ０．８７４ Ｌ⁃阿拉伯糖（糖类）

Ｌ⁃Ａｒａｂｉｎｏｓ ０．８０２

Ｄ⁃葡萄糖胺酸（羧酸类）
Ｄ⁃Ｇｊｕｃｏｓａｍ ｉｎｉｃａｃｉｄ ０．８５６ Ｄ⁃丙氨酸（氨基酸类）

Ｄ⁃Ａｌａｎｉｎｅ ０．７８９ 麦芽糖（糖类）
Ｍａｌｔｏｓｅ ０．８６７ Ｄ⁃果糖（糖类）

Ｄ⁃Ｆｒｕｃｔｏｓｅ ０．７９３

Ｌ⁃丝氨酸（氨基酸类）
Ｌ⁃Ｓｅｒｉｎｅ ０．８４１ Ｌ⁃天门冬氨酸（氨基酸类）

Ｌ⁃Ａｓｐａｒｔｉｃａｃｉ ０．７８１ β⁃甲基⁃Ｄ⁃葡萄糖苷（糖类）
Ｌ⁃Ｍｅｔｈｙｌ⁃Ｄ⁃ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ ０．８５６ Ｄ⁃甘露醇（糖类）

Ｄ⁃Ｍａｎｎｉｔｏｌ ０．７４５

Ｌ⁃焦谷氨酸（氨基酸类）
Ｌ⁃Ｐｙｒｏｇｌｕｔａｍｉｃ ａｃｉｄ ０．８３３ 甲基丙酮酸（酯类）

Ｐｙｒｕｖｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔｈｙｌｅｓｔｅｒ ０．７５３ Ｄ⁃纤维糖（糖类）
Ｄ⁃Ｃｅｌｌｏｂｉｓｏｅ ０．８３６ Ｎ⁃乙酰⁃Ｄ⁃葡萄糖胺（糖类）

Ｎ⁃Ａｃｅｔｙｌ⁃Ｄ⁃ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｅ ０．７３４

Ｌ⁃亮氨酸（氨基酸类）
Ｌ⁃Ｌｅｕｃｉｎｅ ０．８２５ Ｄ⁃葡萄糖酸（羧酸类）

Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｎｉｃ ａｃｉｄ ０．７４５ ６⁃磷酸葡萄糖（糖类）
Ｇｌｕｃｏｓｅ⁃ ６⁃ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ０．８２３ Ｄ⁃木糖醇（糖类）

Ｄ⁃Ｘｙｌｏｓｅ ０．７１３

α⁃Ｄ⁃葡萄糖（糖类）
α⁃Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｓｅ ０．８１２ γ⁃氨基丁酸（氨基酸类）

γ⁃Ａｍｉｎｏｂｕｔｙｒｉｃ ａｃｉｄ ０．７２６ １⁃磷酸葡萄糖（糖类）
Ｇｌｕｃｏｓｅ⁃ １⁃ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ０．８１５ 丙二酸（羧酸类）

Ｍａｌｏｎｉｃ ａｃｉｄ ０．７０５
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表 ４　 ＣＣＡ 分析中各处理微生物利用的主要碳源代码

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｄｅｓ ｏｆ ｍａｉｎ ｃａｒｂｏｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｕｔｉｌｉｚｅｄ ｂｙ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｉｃ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒａｗ ｒｅｃｙｃｌｉｎｇ ｏｆ ｗｉｎｔｅｒ ｃｏｖｅｒｉｎｇ

ｃｒｏｐｓ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｆｏｒ ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ

编号 Ｃｏｄｅ 碳源 Ｃａｒｂｏｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ 编号 Ｃｏｄｅ 碳源 Ｃａｒｂｏｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ

Ａ１ Ｄ⁃甘露糖（糖类） Ｄ⁃Ｍａｎｎｏｓｅ Ｂ１ Ｄ⁃纤维糖（糖类） Ｄ⁃Ｃｅｌｌｏｂｉｓｏｅ

Ａ２ Ｌ⁃焦谷氨酸（氨基酸类） Ｌ⁃Ｐｙｒｏｇｌｕｔａｍｉｃ ａｃｉｄ Ｂ２ Ｌ⁃阿拉伯糖（糖类） Ｌ⁃Ａｒａｂｉｎｏｓｅ

Ａ３ Ｄ⁃半乳糖（糖类） Ｄ⁃Ｇａｌａｃｔｏｓｅ Ｂ３ Ｎ⁃乙酰⁃Ｄ⁃葡萄糖胺（糖类） Ｎ⁃Ａｃｅｔｙｌ⁃Ｄ⁃ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｅ

Ａ４ Ｄ⁃葡萄糖酸（羧酸类） Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｎｉｃ ａｃｉｄ Ｂ４ Ｄ⁃甘露醇（糖类） Ｄ⁃Ｍａｎｎｉｔｏｌ

Ａ５ Ｌ⁃丝氨酸（氨基酸类） Ｌ⁃Ｓｅｒｉｎｅ Ｂ５ １⁃磷酸葡萄糖（糖类） Ｇｌｕｃｏｓｅ⁃１⁃ｐｈｏｓｐｈａｔｅ

Ａ６ Ｄ⁃丙氨酸（氨基酸类） Ｄ⁃Ａｌａｎｉｎｅ Ｂ６ Ｌ⁃天门酰氨酸（氨基酸类）Ｌ⁃Ａｓｐａｒａｇｉｎｅ

Ａ７ 甲基丙酮酸（酯类） Ｐｙｒｕｖｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔｈｙｌｅｓｔｅｒ Ｂ７ β⁃甲基⁃Ｄ⁃葡萄糖苷（糖类） Ｌ⁃Ｍｅｔｈｙｌ⁃Ｄ⁃ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ

Ａ８ Ｌ⁃亮氨酸（氨基酸类） Ｌ⁃Ｌｅｕｃｉｎｅ Ｂ８ Ｄ⁃果糖（糖类） Ｄ⁃Ｆｒｕｃｔｏｓｅ

Ａ９ Ｄ⁃葡萄糖胺酸（羧酸类）Ｄ⁃Ｇｊｕｃｏｓａｍ ｉｎｉｃａｃｉｄ Ｂ９ Ｎ⁃乙酰基⁃Ｄ⁃半乳糖胺（糖类） Ｎ⁃Ａｃｅｔｙｌ⁃Ｄ⁃ｇａｌａｃｔｏｓａｍｉｎｅ

Ａ１０ Ｌ⁃天门冬氨酸（氨基酸类） Ｌ⁃Ａｓｐａｒｔｉｃａｃｉ Ｂ１０ Ｄ⁃木糖醇（糖类） Ｄ⁃Ｘｙｌｏｓｅ

Ａ１１ Ｌ⁃脯氨酸（氨基酸类） Ｌ⁃Ｐｒｏｌｉｎ Ｂ１１ ６⁃磷酸葡萄糖（糖类） Ｇｌｕｃｏｓｅ⁃６⁃ｐｈｏｓｐｈａｔｅ

Ａ１２ α⁃Ｄ⁃葡萄糖（糖类） α⁃Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｓｅ Ｂ１２ 丙二酸（羧酸类） Ｍａｌｏｎｉｃ ａｃｉｄ

Ａ１３ γ⁃氨基丁酸（氨基酸类） γ⁃Ａｍｉｎｏｂｕｔｙｒｉｃ ａｃｉｄ Ｂ１３ 麦芽糖（糖类） Ｍａｌｔｏｓｅ

图 ３　 土壤化学性质变化与微生物碳源利用之间的相互关系

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｃａｒｂｏｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｕｔｉｌｉｚｅｄ ｂｙ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｉｃ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒａｗ ｒｅｃｙｃｌｉｎｇ ｏｆ ｗｉｎｔｅｒ ｃｏｖｅｒｉｎｇ ｃｒｏｐｓ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

Ａ１：Ｄ⁃甘露糖（糖类） Ｄ⁃Ｍａｎｎｏｓｅ；Ａ２：Ｌ⁃焦谷氨酸（氨基酸类） Ｌ⁃Ｐｙｒｏｇｌｕｔａｍｉｃ ａｃｉｄ；Ａ３：Ｄ⁃半乳糖（糖类） Ｄ⁃Ｇａｌａｃｔｏｓｅ；Ａ４：Ｄ⁃葡萄糖酸（羧酸

类） Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｎｉｃ ａｃｉｄ；Ａ５： Ｌ⁃丝氨酸 （氨基酸类） Ｌ⁃Ｓｅｒｉｎｅ； Ａ６：Ｄ⁃丙氨酸 （氨基酸类） Ｄ⁃Ａｌａｎｉｎｅ； Ａ７：甲基丙酮酸 （酯类） Ｐｙｒｕｖｉｃ ａｃｉｄ

ｍｅｔｈｙｌｅｓｔｅｒ；Ａ８：Ｌ⁃亮氨酸（氨基酸类） Ｌ⁃Ｌｅｕｃｉｎｅ；Ａ９：Ｄ⁃葡萄糖胺酸 （羧酸类） Ｄ⁃Ｇｊｕｃｏｓａｍ ｉｎｉｃａｃｉｄ；Ａ１０： Ｌ⁃天门冬氨酸 （氨基酸类） Ｌ⁃

Ａｓｐａｒｔｉｃａｃｉ；Ａ１１：Ｌ⁃脯氨酸（氨基酸类） Ｌ⁃Ｐｒｏｌｉｎ；Ａ１２：α⁃Ｄ⁃葡萄糖（糖类） α⁃Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｓｅ；Ａ１３：γ⁃氨基丁酸（氨基酸类） γ⁃Ａｍｉｎｏｂｕｔｙｒｉｃ ａｃｉｄ；Ｂ１：

Ｄ⁃纤维糖（糖类） Ｄ⁃Ｃｅｌｌｏｂｉｓｏｅ；Ｂ２：Ｌ⁃阿拉伯糖（糖类） Ｌ⁃Ａｒａｂｉｎｏｓｅ；Ｂ３：Ｎ⁃乙酰⁃Ｄ⁃葡萄糖胺（糖类） Ｎ⁃Ａｃｅｔｙｌ⁃Ｄ⁃ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｅ；Ｂ４：Ｄ⁃甘露醇（糖

类） Ｄ⁃Ｍａｎｎｉｔｏｌ；Ｂ５：１⁃磷酸葡萄糖（糖类） Ｇｌｕｃｏｓｅ⁃１⁃ｐｈｏｓｐｈａｔｅ：Ｂ６：Ｌ⁃天门酰氨酸（氨基酸类）Ｌ⁃Ａｓｐａｒａｇｉｎｅ；Ｂ７：β⁃甲基⁃Ｄ⁃葡萄糖苷（糖类） Ｌ⁃

Ｍｅｔｈｙｌ⁃Ｄ⁃ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ；Ｂ８：Ｄ⁃果糖（糖类） Ｄ⁃Ｆｒｕｃｔｏｓｅ；Ｂ９：Ｎ⁃乙酰基⁃Ｄ⁃半乳糖胺（糖类） Ｎ⁃Ａｃｅｔｙｌ⁃Ｄ⁃ｇａｌａｃｔｏｓａｍｉｎｅ；Ｂ１０：Ｄ⁃木糖醇（糖类） Ｄ⁃

Ｘｙｌｏｓｅ；Ｂ１１：６⁃磷酸葡萄糖（糖类） Ｇｌｕｃｏｓｅ⁃６⁃ｐｈｏｓｐｈａｔｅ；Ｂ１２：丙二酸（羧酸类） Ｍａｌｏｎｉｃ ａｃｉｄ；Ｂ１３：麦芽糖（糖类） Ｍａｌｔｏｓｅ

究中，不同冬季覆盖作物秸秆还田措施对稻田根际土壤微生物群落碳源利用能力具有明显的影响。 与冬

８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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闲⁃双季稻对照相比，各冬季覆盖作物秸秆还田措施均增加了 ＡＷＣＤ，这表明施入外源冬季覆盖作物秸秆措施

均有利于维持根际土壤微生物的碳源利用能力，其原因可能是由于外源有机物（冬季覆盖作物秸秆）的施用，
不同的有机物中含有丰富的碳含量和营养物质，还田后能为土壤微生物的活动提供丰富的碳源和物质来源，
增加了土壤微生物的活性［１１］。 在各个冬季覆盖作物秸秆还田处理中，均以马铃薯秸秆还田措施增加 ＡＷＣＤ
效果为最佳，这可能是由于马铃薯茎叶、稻草秸秆还田配施化肥后 Ｎ、Ｐ、Ｋ 养分均衡且 Ｃ ／ Ｎ 适宜，秸秆中养分

释放较快，促进了微生物的分解［３２］；另一方面，马铃薯秸秆还田处理可能改变了根际土壤微生物的优势种群，
增加了其对所测试碳源的利用率；同时，马铃薯秸秆还田量、秸秆中碳含量和碳还田量也可能是影响与土壤碳

循环微生物活动的重要因素［３３］。 早稻成熟期，黑麦草和紫云英秸秆还田措施也增加了 ＡＷＣＤ，这可能是黑麦

草和紫云英秸秆在早稻生育期较易进行分解、释放养分，促进了土壤微生物的活性［２３］，从而增强了微生物对

碳源的利用率。 晚稻成熟期，油菜秸秆还田措施也增加了 ＡＷＣＤ，其原因可能是油菜还田秸秆在早稻生育期

的分解进程较缓慢、晚稻生育期仍有部分秸秆进行分解、释放养分［２２⁃２３］，从而促进了土壤微生物的活动，增加

了其 ＡＷＣＤ。
前人研究结果表明，物种丰富度（Ｒｉｃｈｎｅｓｓ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数）和均匀度指数（ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数）是表征土

壤微生物群落多样性的常用指标［２］。 在本研究中，对各处理土壤 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ、Ｓｈａｎｎｏｎ 和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数分析结果

显示，不同冬季覆盖作物秸秆还田措施对稻田根际土壤微生物群落多样性有显著的影响，各个秸秆还田处理

中根际土壤微生物物种的数量、各个物种的均匀度均有差异。 在不同冬季覆盖作物秸秆还田措施条件下，马
铃薯秸秆还田措施最有利于提高根际土壤微生物群落物种数量、各物种的均匀度，这可能是由于马铃薯茎叶、
稻草秸秆还田配施化肥后 Ｎ、Ｐ、Ｋ 养分均衡且 Ｃ ／ Ｎ 适宜有利于根际土壤微生物的生长；且所释放的养分有利

于培肥土壤，能为土壤微生物提供较多的能源与养分，促进根际土壤微生物大量繁殖［３４］，加快微生物的新陈

代谢；同时，马铃薯茎叶、稻草秸秆中均含有丰富的碳含量［３３］，该种还田措施下增加了土壤中 Ｃ 的还田量，增
强了与碳利用相关土壤微生物活性。 因此，马铃薯秸秆还田措施能显著提高根际土壤微生物活性，增强了碳

源利用能力（图 １），而其群落多样性也得到提高。 与冬闲⁃双季稻对照相比，黑麦草和紫云英秸秆还田措施增

加了早稻根际土壤微生物的物种丰富度，油菜和紫云英秸秆还田措施增加了晚稻根际土壤微生物的物种丰富

度和均匀度指数，这可能是黑麦草和紫云英秸秆还田后在早稻生育期较易进行分解、释放养分［３５⁃３６］，为土壤

微生物的活动提供了物质来源，增加微生物物种的数量；而油菜和紫云英秸秆在晚稻生育期仍有部分秸秆进

行分解、释放养分［２２⁃２３］，也促进了土壤微生物的活动，增强了土壤微生物种群的生长代谢，从而增加了根际土

壤微生物的物种丰富度和群落均匀度。 在早稻和晚稻季，各冬季覆盖作物秸秆还田处理间根际土壤的物种丰

富度和均匀度指数大小顺序均存在一定的差异，这可能与冬季覆盖作物秸秆类型、秸秆还田量［２２⁃２３］、秸秆中

碳含量［１９， ３３］、碳还田量［１９⁃２０， ３３］、还田后在土壤中的分解速率［３５⁃３６］、早稻和晚稻生育期外界气候条件［２１］ 不同

密切相关。
前人研究认为，主成分分析表明在不同措施下土壤微生物碳源利用能力的差异水平，各样品在主成分轴

上分布与微生物对碳源底物利用能力的关系密切［１２］。 Ｇａｒｌａｎｄ 等［２］ 研究结果表明，各试验样本在 ＰＣ 轴坐标

上的差异与在该 ＰＣ 轴上碳源利用能力之间是相互对应的。 在本试验的主成分分析中，对前 ２ 个主成分进行

了分析，结果表明不同冬季覆盖作物秸秆还田措施下根际土壤微生物的碳源利用能力存在显著差异（图 ２）。
其原因是一方面，土壤有机物质含量和组成变化及土壤化学性质变化是影响不同冬季覆盖作物秸秆还田措施

下土壤微生物碳源代谢特征的重要原因之一，冬季覆盖作物秸秆中含有大量碳水化合物以及氮、磷、钾等营养

元素，还田后影响稻田土壤有机物质含量和组成、部分土壤养分含量［２０］、土壤化学性质与根际土壤微生物碳

源利用物质之间相关性（图 ３），使土壤微生物群落发生很大变化［３７］。 另一方面，土壤团聚体是微生物生长的

重要微环境，土壤微生物与土壤团聚体数量及质量之间存在密切的关系，不同冬季覆盖作物秸秆还田后对土

壤团聚体具有明显的影响［１９］，影响到土壤微生物群落特征，使土壤微生物碳源代谢类型发生改变。 在根际土

壤微生物利用碳源方面，周文新等［１４］研究认为，稻草还田处理所利用的碳源主要包括 β⁃甲基—Ｄ⁃糖化物、甲

９　 １８ 期 　 　 　 唐海明　 等：冬季覆盖作物秸秆还田对双季稻田根际土壤微生物群落功能多样性影响 　
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基丙酮酸 Ｄ⁃木糖醇等 ９ 种物质。 在本试验冬季覆盖作物⁃双季稻种植模式条件下，采取不同冬季覆盖作物秸

秆还田措施双季稻田根际土壤微生物利用的主要碳源为氨基酸类和糖类物质（表 ３），这可能是因为土壤中加

入外源有机物质后，显著提高了氨基酸和单糖等物质的含量，土壤微生物可以利用的碳源趋于稳定［１２］，促进

偏好氨基酸类、单糖糖类物质为碳源的微生物群落的发育；但不同的冬季覆盖作物秸秆还田措施处理间根际

土壤微生物所利用的氨基酸和糖类等物质存在明显的差异，其原因为不同类型秸秆还田后对土壤化学性质具

有明显的影响［２０］，影响与根际土壤微生物碳源利用物质之间相关性（图 ３），对各处理根际土壤微生物所利用

物质造成显著的差异，各处理间根际土壤微生物所利用的物质类型可作为划分各处理间对根际土壤微生物影

响的依据［３８⁃３９］。

４　 结论

与冬闲⁃双季稻处理相比，各冬季覆盖作物秸秆还田处理提高了双季稻田根际土壤微生物对碳源的利用

程度（ＡＷＣＤ）。 冬季覆盖作物秸秆还田处理均有利于维持双季稻田根际土壤微生物群落多样性，特别是马铃

薯秸秆还田处理能提高稻田根际土壤微生物物种的丰富度和群落物种的均匀度，冬闲对照处理降低了稻田根

际土壤微生物群落均匀度。 土壤微生物碳源利用主成分分析结果表明，各冬季覆盖作物秸秆还田处理根际土

壤微生物利用的主要碳源为氨基酸类和糖类物质，不同冬季覆盖作物秸秆还田处理间稻田根际土壤微生物群

落在碳源利用类型上存在明显的差异，冬季覆盖作物秸秆还田措施增加了稻田根际土壤微生物群落在碳源利

用上的变异程度。 运用典范对应分析（ＣＣＡ）方法对稻田土壤化学性质变化与根际土壤微生物碳源利用物质

之间的关系分析结果表明，不同冬季覆盖作物秸秆还田处理根际土壤微生物利用的主要碳源糖类和羧酸类物

质主要受土壤 ｐＨ、有机质、全氮、碱解氮含量的影响，土壤有效磷和速效钾含量均是影响氨基酸类和部分糖类

物质的主要环境变量。
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