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秸秆颗粒还田对黑土土壤酶活性及细菌群落的影响

徐忠 山１， 刘 景 辉１， 逯 晓 萍１， 武 俊 英１， 李 金 龙２， 陈 晓 晶１， 张 博 文１， 张 兴 隆１，
杨彦明１，∗

１． 内蒙古农业大学农学院， 呼和浩特　 ０１００１９

２． 阿荣旗农业技术推广中心， 阿荣旗　 １６２７５０

摘要：为探讨不同玉米秸秆颗粒还田量对黑土生物学特性及细菌群落的影响，在内蒙古兴安盟扎赉特旗农业科技示范园试验地

设置秸秆 ０％还田，还田量 ０ ｋｇ ／ ｈｍ２（ＣＫ）、秸秆 ６０％还田，还田量 ４５００ ｋｇ ／ ｈｍ２（ＪＧ１）、秸秆 ７０％还田，５２５０ ｋｇ ／ ｈｍ２（ＪＧ２）、秸秆

８０％还田，６０００ ｋｇ ／ ｈｍ２（ＪＧ３）、秸秆 ９０％还田，６７５０ ｋｇ ／ ｈｍ２（ＪＧ４）和秸秆 １００％还田，７５００ ｋｇ ／ ｈｍ２（ＪＧ５）６ 个处理，通过连续 ２ 年

大田试验，研究土壤蔗糖酶、脲酶、过氧化氢酶、碱性磷酸酶活性、微生物生物量碳氮以及细菌群落的变化。 结果表明：秸秆还田

能够增加土壤蔗糖酶（３．２９％—３２．１２％），脲酶（５．３２％—５２．６６％），过氧化氢酶（０．６０％—２７．１１％），碱性磷酸酶的活性（１０．８９％—
６４．２０％），土壤微生物生物量碳（１．３２％—７．０７％）、氮（１６．３５％—８０．４６％）含量；秸秆施入土壤也提高了黑土变形菌门和厚壁菌

门相对丰度，提高了土壤固氮、分解养分及抵御病害能力，并降低了放线菌门相对丰度，降低了土壤病害发生概率，还出现了具

有固氮、吸磷、改良土壤特性的新细菌，可见玉米秸秆还田具有重要的生态学意义，可在一定程度上增加细菌数量和种类多样

性，进而使土壤系统向稳定健康的方向发展。 综合研究结果在本试验条件下，以 ６７５０ ｋｇ ／ ｈｍ２为较适宜的玉米秸秆颗粒还田量。
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作为世界三大黑土区之一的东北黑土区是我国最重要的商品粮基地，在国家粮食安全中有举足轻重的地

位［１］。 黑土因腐殖层厚、肥力高、团粒结构好等特性，成为珍贵的土壤资源。 而土壤酶活性和微生物是评价

土壤质量的重要指标，对促进有机质分解和养分转化十分重要，两者对各种农业管理措施如秸秆还田、施肥及

耕作方式等变化较敏感［２⁃５］。 我国的秸秆资源十分丰富，据统计全国每年共产生秸秆数量为 ６．２ 亿 ｔ，约占世

界的 ２０％—３０％［６］。 农作物秸秆作为物质、能量和养分的载体，成为宝贵的生物质资源，目前秸秆利用主要以

直接还田为主［７］。 Ｔｅｊａｄａ［８］等研究表明秸秆还田可改善土壤结构，Ｌｉ［９］等发现不同形式秸秆还田均能提高土

壤蔗糖酶、脲酶、过氧化氢酶及碱性磷酸酶活性［１０］、增加土壤微生物生物量碳氮［１１］、提高细菌群落多样

性［１２］、进而改善土壤生物学性状［１３］。 农业生产中，秸秆直接还田常因粉碎不彻底、病虫寄居等原因，导致作

物播种质量差、与作物争夺养分和水分、加重病虫草害及增加温室气体排放等问题［１４⁃１７］。 目前，关于秸秆还

田方式、还田量等方面的研究虽然较为常见，但关于秸秆颗粒还田的相关研究鲜见，尤其针对秸秆颗粒还田对

东北黑土地土壤酶活性及微生物群落的相关研究未见报道。 鉴于此，为明确不同秸秆颗粒还田量对黑土酶活

性及微生物群落的影响，本试验通过 ６ 种秸秆颗粒还田处理，连续 ２ 年大田定位试验，研究不同秸秆颗粒还田

量对黑土 ４ 种土壤酶活性、微生物生物量及微生物群落及结构的影响，以期为秸秆合理高效利用、增强黑土可

持续生产能力提供科学依据。

１　 材料与方法

１．１　 试验地概况

本试验于 ２０１６—２０１７ 年在内蒙古兴安盟扎赉特旗农业科技示范园区开展，该地区属温带大陆性半干旱

季风气候区，年均日照为 ２８５５ ｈ，常年积温 ２６００℃左右，无霜期 １１０—１３５ ｄ，海拔高度 ２０３ ｍ，土壤类型为草甸

土，ｐＨ 为 ８．２２。 试验地养分状况见表 １，试验期间降雨量和气温变化见图 １。

表 １　 试验地养分状况表（０—２０ ｃｍ）

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｅｓｔｅｄ ｆｉｅｌｄ （０—２０ ｃｍ）
碱解氮 速效磷 速效钾 有机质 全氮 全磷 全钾

Ａｌｋ⁃ｈｙｄｒ Ｎ ／ Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ ／ Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｋ ／ Ｏｒｇａｎｉｃ Ｍ ／ Ｔｏｔａｌ Ｎ ／ Ｔｏｔａｌ Ｐ ／ Ｔｏｔａｌ Ｋ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ） （ｍｇ ／ ｋｇ） （ｍｇ ／ ｋｇ） （ｇ ／ ｋｇ） （ｇ ／ ｋｇ （ｇ ／ ｋｇ） （ｇ ／ ｋｇ）
１１６．２７ １１．４３ １６０．８６ ４５．５５ １．９６ ０．６６ ３３．９８

１．２　 试验设计

目前大多数关于玉米秸秆还田试验秸秆还田量均为 ０％、３０％、６０％及 １００％还田，本试验设秸秆 ０％还田，
还田量 ０ ｋｇ ／ ｈｍ２（ＣＫ）、秸秆 ６０％还田，还田量 ４５００ ｋｇ ／ ｈｍ２（ＪＧ１）、秸秆 ７０％还田，还田量 ５２５０ ｋｇ ／ ｈｍ２（ＪＧ２）、
秸秆 ８０％还田，还田量 ６０００ ｋｇ ／ ｈｍ２（ＪＧ３）、秸秆 ９０％还田，还田量 ６７５０ ｋｇ ／ ｈｍ２（ＪＧ４）和秸秆 １００％还田，还田

量 ７５００ ｋｇ ／ ｈｍ２（ＪＧ５）６ 个处理，各小区采用随机区组设计，重复 ３ 次，小区面积 １３．２×１０ ＝ １３２ ｍ２。 前季玉米

收获后将地上部分自然风干，收割回收后用粉碎机把秸秆揉搓、粉碎至 １０—２０ ｍｍ，用生物质颗粒机（型号

ＫＷＬＨ⁃６２８，江苏金梧实业股份有限公司）制得直径 ３—４ ｍｍ、长度 ３０—５０ ｍｍ 的棒状圆柱体，冷却后存放于
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图 １　 试验期间降雨量和气温变化

Ｆｉｇ．１　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｄａｉｌｙ ｒａｉｎｆａｌｌ ａｎｄ ａｉｒ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｄｕｒｉｎｇ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｐｅｒｉｏｄ

干燥室备用。 播前一周，移除地上全部秸秆和根茬，后将秸秆颗粒均匀撒施入各小区，随即进行旋耕作业，深
度 ２０ ｃｍ。 ２０１６—２０１７ 年均为 ５ 月 １０ 日播种，玉米品种为恒育 ４９８，采用大垄播种机播种，播量 ２２．５ ｋｇ ／ ｈｍ２，

行距 ６６ ｃｍ，株距 ２５ ｃｍ，保苗数 ６００００ 株 ／ ｈｍ２。 化肥随播种机施入，尿素 １５０ ｋｇ ／ ｈｍ２、磷酸二铵 ２２５ ｋｇ ／ ｈｍ２，

不追肥。 于 ５ 月 ２６ 日、７ 月 １２ 日灌水两次，灌水量 ９００ ｍ３ ／ ｈｍ２，１０ 月 １０ 日收获。
１．３　 样品采集与分析

１．３．１　 土样采集与分析

于 ２０１６、２０１７ 年 １０ 月玉米收获后每小区按“Ｓ”型取样法取 ６ 个处理 ０—２０ｃｍ 土壤样品，混合作为该处理

的一个样品，每个处理重复 ３ 次。 土样装入无菌密封袋，后置于保温箱带回实验室，立即测定土壤生物学性

质。 ２０１６ 年 １０ 月采集玉米根际土样，低温运输至北京诺禾致源生物信息科技有限公司测定土壤微生物群

落。 土壤过氧化氢酶活性采用微量滴定法测定［１８］；蔗糖酶采用二硝基水杨酸比色法测定［１８］；碱性磷酸酶采

用磷酸苯二钠比色法测定［１８］；土壤脲酶采用靛酚蓝比色法测定［１９］。 土壤微生物生物量碳采用熏蒸提取⁃容量

分析法测定，土壤微生物生物量氮采用熏蒸提取后凯氏定氮法测定［２０］。

１．３．２　 基因组 ＤＮＡ 的提取和 ＰＣＲ 扩增

采用 ＣＴＡＢ 方法对样本的基因组 ＤＮＡ 进行提取，之后利用琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 的纯度和浓度，取
适量的样品于离心管中，使用无菌水稀释样品至 １ ｎｇ ／ μｌ。 以稀释后的基因组 ＤＮＡ 为模板，根据测序区域的

选择，使用带 Ｂａｒｃｏｄｅ 的特异引物，Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ 公司的 Ｐｈｕｓｉｏｎ Ｈｉｇｈ⁃Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ｗｉｔｈ
ＧＣ Ｂｕｆｆｅｒ，和高效高保真酶进行 ＰＣＲ，确保扩增效率和准确性。 鉴定细菌多样性引物对应区域：１６Ｓ ｒＲＮＡ 基

因 Ｖ４ 区引物 ５１５Ｆ（５′⁃ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ⁃３′）和 ８０６Ｒ（５′⁃ＧＧＡＣＴＡＣＶＳＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴ⁃３′）。
１．３．３　 ＰＣＲ 产物的混样和纯化

ＰＣＲ 产物使用 ２％浓度的琼脂糖凝胶进行电泳检测；根据 ＰＣＲ 产物浓度进行等量混样，充分混匀后使用

２％的琼脂糖凝胶电泳检测 ＰＣＲ 产物，对目的条带使用 ｑｉａｇｅｎ 公司提供的胶回收试剂盒回收产物。
１．３．４　 文库构建和上机测序

使用 ＴｒｕＳｅｑ ＤＮＡ ＰＣＲ⁃Ｆｒｅｅ Ｓａｍｐｌｅ Ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 建库试剂盒进行文库构建，构建好的文库经过 Ｑｕｂｉｔ
和 Ｑ⁃ＰＣＲ 定量，文库合格后，使用 ＨｉＳｅｑ２５００ ＰＥ２５０ 进行上机测序。
１．４　 数据处理分析

测序数据处理以及 ＯＴＵ 聚类和物种注释方法参照方伟等人的研究［２１］。 使用 Ｑｉｉｍｅ 软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ １．７．０）
计算样品复杂度，并进行多样品比较分析。 分别使用 Ｒ 软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ ２．１５．３）绘制 ＰＣｏＡ 图和稀释曲线。 试验

中数据采用 Ｅｘｃｅｌ ２００３ 和 ＳＡＳ ９．０ 软件进行统计分析。 图表数据均是平均值±标准误。
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２　 结果

２．１　 不同处理对土壤酶活性的影响

　 　 由图 ２ 可知，２０１６ 与 ２０１７ 年秸秆还田明显提高了 ４ 种酶活性，２０１６ 年蔗糖酶、脲酶、过氧化氢酶与碱性

磷酸酶活性较 ＣＫ 分别提高了 ４．７％—４７．３％、５．２％—５２．６％、５．０％—１８．０％和 １１．０％—６０．２％，ＪＧ２ 与 ＪＧ４ 处理

酶活性较高；２０１７ 年各处理土壤酶活性表现与 ２０１６ 年基本一致，尤以 ＪＧ４ 处理酶活性最高。 各处理 ４ 种酶

活性明显高于 ＣＫ，且随着秸秆还田量的增加，土壤酶活性总体上呈升高趋势，当还田量达到 ６７５０ ｋｇ ／ ｈｍ２时，
酶活性达到最大值，继续增加还田量，土壤酶活性下降。 连续两年秸秆还田与还田一年相比，过氧化氢酶活性

显著提高，脲酶与碱性磷酸酶活性显著降低（Ｐ＜０．０５）。

图 ２　 ２０１６—２０１７ 年各处理土壤酶活性变化

Ｆｉｇ．２　 Ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｔｏ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｄｕｒｉｎｇ ２０１６—２０１７

不同小写字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）；ＣＫ：对照处理，即秸秆 ０％还田；ＪＧ１：秸秆 １ 处理，即秸秆 ６０％还田；ＪＧ２：秸秆 ２ 处理，即秸秆

７０％还田；ＪＧ３：秸秆 ３ 处理，即秸秆 ８０％还田；ＪＧ４：秸秆 ４ 处理，即秸秆 ９０％还田；ＪＧ５：秸秆 ５ 处理，即秸秆 １００％还田

２．２　 不同处理对土壤微生物生物量碳氮的影响

如图 ３ 所示，２０１６ 和 ２０１７ 年各处理均未显著提高土壤微生物生物量氮含量（Ｐ＜０．０５），２０１６ 年和 ２０１７ 年

各处理较 ＣＫ 分别提高 ３４．３３％—８０．４３％和 １６．３７％—５１．４３％，分别为 ＪＧ４ 和 ＪＧ３ 处理含量最高。 ２０１６ 年土壤

微生物生物量碳含量显著高于 ２０１７ 年（Ｐ＜０．０５），２０１６ 年和 ２０１７ 年各处理较 ＣＫ 分别提高 １．３１％—２．６３％和

３．２５％—７．０７％，分别为 ＪＧ４ 和 ＪＧ１ 处理含量最高。
秸秆改善土壤结构，提高土壤肥力，促进微生物繁殖与生长，提高土壤酶活性。 各处理微生物生物量碳氮

均明显高于 ＣＫ，２０１６ 年与 ２０１７ 年均表现为 ＪＧ１ 和 ＪＧ４ 处理微生物量碳氮含量较高，随还田量增加，微生物

生物量碳氮均呈增加趋势，ＪＧ４ 与 ＪＧ５ 处理最佳。 由于 ２０１７ 年的高温及降雨影响，微生物量碳含量显著低于

２０１６ 年，ＪＧ１、ＪＧ２ 与 ＪＧ４ 处理微生物生物量氮含量也小幅降低。
２．３　 各处理对测序深度及多样性指数的影响

由表 ２ 可知，各处理的土样 ＯＴＵ 数量在 ３７１３—３９１３ 之间，ＪＧ１、ＪＧ２ 与 ＪＧ５ 处理 ＯＴＵ 数量显著高于 ＣＫ，
表明秸秆施入土壤提高了细菌多样性，且 ＪＧ１ 处理的总 ＯＴＵ 数量最高，全部处理测序深度指数均达到 ９９％。
由表 ２ 可知，各处理 ＡＣＥ 和 Ｃｈａｏ１ 数值差异显著，ＪＧ１ 和 ＪＧ２ 处理显著提高 ＡＣＥ 和 Ｃｈａｏ１ 指数，而 ＪＧ３、ＪＧ４
和 ＪＧ５ 的 ＡＣＥ 和 Ｃｈａｏ１ 数值较 ＣＫ 明显降低，表明秸秆还田会对细菌的丰富度和多样性产生影响，但其影响
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图 ３　 ２０１６—２０１７ 年各处理土壤微生物生物量碳氮含量

Ｆｉｇ．３　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｄｕｒｉｎｇ ２０１６—２０１７

程度会因还田量的不同而差异较大。 各处理 Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 数值差异显著，ＪＧ１、ＪＧ２ 和 ＪＧ３ 处理二者数

值均显著高于 ＣＫ，ＪＧ４ 和 ＪＧ５ 处理显著低于 ＣＫ（Ｐ＜０．０５），表明秸秆还田会对细菌的群落多样性产生影响，且
影响程度与还田量有关。 ＡＣＥ、Ｃｈａｏ１、Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均为 ＪＧ１ 处理最高。

表 ２　 １６Ｓ ｒ ＲＮＡ 基因 ＯＴＵ 数、丰富度和多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｓｔｉｍａｔｅｄ １６Ｓ ｒ ＲＮＡ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＯＴＵｓ， ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
处理 操作分类单元数 Ｃｈａｏ１ 指数 ＡＣＥ 指数 香农指数 辛普森指数 测序深度指数 ／ ％

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ＯＴＵ Ｎｏ． Ｃｈａｏ１＿ｉｎｄｅｘ ＡＣＥ＿ｉｎｄｅｘ Ｓｈａｎｎｏｎ＿ｉｎｄｅｘ Ｓｉｍｐｓｏｎ＿ｉｎｄｅｘ ｇｏｏｄｓ＿ｃｏｖｅｒａｇｅ
ＣＫ ３７１３±１９ｂｃ ４２３３±２９．６ａｂ ４３２５±４２ａｂ ９．６２９±０．００５ｃ ０．９９５±０ａｂ ９９

ＪＧ１ ３９１３±２４ａ ４３９８±１２．３ａ ４４５８±２３ａ ９．８２５±０．０５０ａ ０．９９６±０．００１ａ ９９

ＪＧ２ ３７７１±３２ａｂ ４２８２±６１．１ａｂ ４３４８±４４ａｂ ９．７４０±０．０１６ａｂ ０．９９６±０．０００３ａ ９９

ＪＧ３ ３６６１±６１ｂｃ ４０４３±１８０．１ｂ ４１４７±１５９ｂ ９．６６２±０．０３１ｂｃ ０．９９６±０．０００３ａ ９９

ＪＧ４ ３６８０±５８ｂｃ ４１８９±４３．０ｂｃ ４３０３±５６ａｂ ９．５０１±０．０２５ｄ ０．９９４±０ｂ ９９

ＪＧ５ ３７１５±６２ｃ ４１２５±８２．０ｂ ４２１０±８８ａｂ ９．４７８±０．０３５ｄ ０．９９４±０．０００３ｂ ９９

　 　 不同小写字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）

图 ４　 不同处理主坐标分析

Ｆｉｇ．４　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

基于 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离来进行 ＰＣｏＡ 分析，并
选取贡献率最大的主坐标组合，结果见图 ４。 各处理的

３ 个重复距离较接近，表示同一处理的样品群落结构相

似度较高，而秸秆还田对土壤细菌群落结构的影响因还

田量不同差异很大。 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 两个轴分别解释了

４４．２３％和 ３０．３５％的细菌群落变化。 各处理土壤细菌群

落在分布上存在着不同，ＪＧ１ 和 ＪＧ３ 处理、ＪＧ４ 和 ＪＧ５
处理在 ＰＣ１ 轴上的投影较为接近，但与 ＣＫ 处理相距较

远，而 ＪＧ２ 和 ＣＫ 处理在 ＰＣ１ 轴上的投影接近，说明秸

秆还田量是影响细菌群落变化的主要因素；整体来看，
ＪＧ２ 和 ＣＫ 处理的细菌群落结构都分布在中部，ＪＧ１ 处

理分布在左侧方，ＪＧ３ 处理分布在上方，ＪＧ４ 和 ＪＧ５ 处

理分布在右侧方，说明 ＪＧ２ 和 ＣＫ 处理、ＪＧ４ 和 ＪＧ５ 处理

的细菌群落结构聚集程度最接近。
２．４　 各处理对细菌群落构成的影响

如图 ５ 所示，群落构成其中相对丰度最高的菌门为变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），占 ３３．０％—４４．１％，随后依
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次是放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）２３．３％—３４．３％、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）６．３％—１５．１％、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）
４．５％—６．９％、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ） ２．３％—４．２％、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ） ２． ５％—４．０％、浮霉菌门

（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）０．９％—４．４％、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）１．０％—２．６％、疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）０．８％—１．８％、奇
古菌门（Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ）０．２％—０．８％和其他 ２．８％—３．９％。

图 ５　 门水平上最大丰度排名前 １０ 的物种相对丰度柱形图

Ｆｉｇ．５　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｖｅｒａｇｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｅｎ ｍｏｓｔ ａｂｕｎｄａｎｔ ｐｈｙｌａ ｏｆ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｐｈｙｌｕｍ

秸秆还田各处理变形菌门的相对丰度显著高于 ＣＫ 及 ＪＧ１ 处理，随还田量增加，其丰度越高。 变形菌门

包括丰富的固氮细菌，秸秆还田可提高土壤固氮能力，与本试验微生物生物量氮及脲酶活性表现一致。 放线

菌门多为致病细菌，秸秆还田各处理放线菌门相对丰度显著低于 ＣＫ 及 ＪＧ３ 处理，致病细菌减少，降低了土壤

病害发生概率。 厚壁菌门可以抵抗脱水和极端环境，能够分解土壤中脂肪和碳水化合物等物质，同时还能抵

御外来病原体的入侵。 各处理厚壁菌门相对丰度明显高于 ＣＫ，较高含量的厚壁菌门可以更好地分解土壤养

分，供玉米吸收利用，同时提高土壤抵御外来病原体能力。 如表 ３ 所示，与 ＣＫ 相比，秸秆还田处理提高了厚

壁菌门、疣微菌门、变形菌门和拟杆菌门丰度，且 ＪＧ４ 与 ＪＧ５ 处理丰度增加最多，主要包含 Ｆｕｓｉｂａｃｔｅｒ、
Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ、Ｚｏｏｇｌｏｅａ、Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏ、Ｐａｎｎｏｎｉｂａｃｔｅｒ 与 Ｍａｎｇｒｏｖｉｆｌｅｘｕｓ 等，出现的新细菌主要涉及固氮、吸磷

及改良重金属污染土壤等功能，此外还有 ４ 个属未能注释。

表 ３　 ＯＴＵ 水平下不同处理排名前 １０ 的特有物种相对丰度

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｐ １０ ｅｎｄｅｍｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ａｔ ＯＴＵ ｌｅｖｅｌ

ＯＴＵ
相对丰度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ／ ％

ＣＫ ＪＧ１ ＪＧ２ ＪＧ３ ＪＧ４ ＪＧ５
属 Ｇｅｎｕｓ 纲 Ｃｌａｓｓ 门 Ｐｈｙｌｕｍ

ＯＴＵ２９ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．７０４ ０．３２１ Ｆｕｓｉｂａｃｔｅｒ Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ

ＯＴＵ７４ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．００１ ０．５３９ ０．０５８ Ｓｐａｒｔｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ

ＯＴＵ７８ ０．０００ ０．００３ ０．０００ ０．００３ ０．５４９ ０．０７３ Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

ＯＴＵ８８ ０．０００ ０．００３ ０．０００ ０．０００ ０．０７７ ０．０７２ Ｚｏｏｇｌｏｅａ

ＯＴＵ１１４ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．３１８ ０．１２２

ＯＴＵ１３５ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０８２ ０．７７９ Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏ Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

ＯＴＵ１５２ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．２６７ ０．０６６ Ｐａｎｎｏｎｉｂａｃｔｅｒ Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

ＯＴＵ１７０ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０６５ ０．２１２

ＯＴＵ９４ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．３６９ ０．０６８ Ｍａｎｇｒｏｖｉｆｌｅｘｕｓ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｉａ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ

ＯＴＵ１６７ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．２２９ ０．０３１ Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｉａ

２．５　 各处理影响土壤细菌菌群结构的因子分析

图 ６ 的 ＲＤＡ 分析表明，两个主要轴特征值分别为 ４８．３３％和 １９．２０％；两个轴相互垂直，相关系数为 ０，说
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　 图 ６　 不同处理土壤生物学性质与细菌群落（门水平）的冗余分析

Ｆｉｇ． ６ 　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｆｒｏｍ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｔｏ ｅｘｐｌｏｒｅ ｔｈｅ

ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ （ｐｈｙｌｕｍ） ａｎｄ ｓｏｉｌ

ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

明 ＲＤＡ 的排序结果是可信的［２２］。 不同秸秆还田量微

生物群落变化差异明显，ＪＧ４ 与 ＪＧ５ 处理在第一排序轴

的正端，其他 ４ 个处理在序轴负端；ＣＫ、ＪＧ２ 与 ＪＧ３ 处理

在第二排序轴的正端，而 ＪＧ１、ＪＧ４ 与 ＪＧ５ 处理在序轴负

端。 第一轴排序与微生物生物量碳 （相关系数为

０．９９２）、过氧化氢酶（０．９８９）、脲酶（０．９６０）、碱性磷酸酶

（０．８６５）与微生物生物量氮（０．７２８）呈正相关；第二轴排

序与脲酶、过氧化氢酶、碱性磷酸酶、微生物生物量碳、
氮无明显相关性。 结果表明影响微生物群落多样性较

大的环境因子为微生物生物量碳氮含量及脲酶活性。

３　 讨论

３．１　 各处理对土壤酶活性及微生物生物量的影响

秸秆还田能提高土壤脲酶、碱性磷酸酶、蔗糖酶和

过氧化氢酶活性，且酶活性提高程度与秸秆还田量相

关［７，２３］。 本研究验证了前人试验结果，秸秆还田各处理

４ 种酶活性明显高于 ＣＫ，且随还田量增加，土壤酶活性总体上呈上升趋势。 秸秆本身含有大量的酶，施入土

壤分解后也可为土壤带来酶和有机物质等，提升土壤肥力，提高土壤微生物数量，微生物的增加又会加快有机

物质的分解，改善土壤环境，更适合微生物生长与繁殖［２４⁃２５］。 研究表明 ５０％秸秆还田处理对微生物量碳、氮
的提高作用最明显（Ｐ＜０．０５），表明 ５０％秸秆还田量的 Ｃ ／ Ｎ 更适合土壤微生物生存，土壤微生物数量和活性

也随之提高，又进一步提高土壤酶等分泌物的数量，酶活性提高又促进微生物分解［５］。 本试验 ＪＧ４ 处理微生

物生物量碳氮含量均最高，可能是该还田量下 Ｃ ／ Ｎ（６．４４）更适宜微生物生长。 前人研究发现两季秸秆均还田

可显著提高土壤微生物量碳氮及酶活性，翻耕和旋耕两季秸秆还田处理土壤微生物生物量碳含量均显著高于

其他处理［２６］。 本研究表明，２０１６ 和 ２０１７ 年各处理微生物量碳氮含量均显著高于 ＣＫ（Ｐ＜０．０５），连续秸秆还

田土壤微生物量碳及部分处理的微生物量氮含量反而低于 ２０１６ 年，可能是 ２０１７ 年拔节期干旱少雨而灌浆期

持续降雨对土壤水热状况产生影响，导致微生物量碳氮含量降低。
３．２　 各处理对测序深度及多样性指数的影响

从 ＯＴＵ 数量可以看出，各处理特有 ＯＴＵ 数量均高于 ＣＫ 与 ＪＧ３，且 ＪＧ１ 处理 ＯＴＵ 数量最多，表明秸秆还

田增加土壤 ＯＴＵ 数量，提高了细菌多样性。 高圣超等［２７］ 研究发现施入有机肥提高了土壤细菌的 １６Ｓ ｒＲＮＡ
基因拷贝数，Ｔｅｉｘｅｉｒａ 等［２８］与其研究结果相似，本研究结果与前人研究一致。 从 α 多样性指数（Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ
指数）看出，秸秆还田对细菌的丰富度与多样性的影响程度因还田量的不同差异较大。 可能是土壤环境改变

造成的，秸秆还田能改善土壤性状、增加有机质含量、提升肥力并改善土壤水热状况，为微生物提供适宜生长

环境［２９⁃３０］。 分析 β 多样性指数（Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数），秸秆还田对土壤细菌群落结构的影响因还田量不

同差异很大，ＣＫ 和 ＪＧ２ 处理细菌群落结构聚集程度最优，而与其他各处理差异很大。 秸秆还田改变土壤细菌

的菌群结构，对黑土地的发展产生重要影响。
３．３　 各处理对细菌群落构成的影响

ＪＧ１ 处理 ＯＴＵ 数量最高，但变形菌门等有益菌丰度较低，明显提高放线菌门等致病菌丰度；ＪＧ４ 和 ＪＧ５ 处

理虽然总 ＯＴＵ 数量低于 ＣＫ，但有益菌丰度明显升高，致病菌丰度明显降低，保持了良好的土壤细菌群落结

构。 变形菌门、放线菌门和酸杆菌门丰度值占所有优势菌门的 ７０％以上，这与前人研究结果一致［２４］。 长期施

肥砂姜黑土的细菌群落研究发现，ＮＰＫ 施肥处理降低了土壤细菌群落的多样性［３１］，长期施用化肥降低土壤细

菌群落多样性，结合本研究，通过秸秆还田或秸秆与无机肥料配施可能提高土壤细菌群落的多样性。 本研究
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表明，秸秆还田提高土壤变形菌门相对丰度，提升土壤固氮能力；放线菌门相对丰度减少，降低土壤遭受病害

概率；秸秆还田还提高厚壁菌门相对丰度，参与土壤养分分解，供玉米生长所需，同时提高土壤抵御外来病原

体能力。 王伏伟等［３２］研究表明，施肥增加了土壤中放线菌相对丰度，这与本试验结果相反。 Ａｉ 等［３３］对 ３１ 年

玉米—小麦轮作土壤细菌菌群分析表明施肥处理嗜酸菌门丰度明显高于 ＣＫ，这与本研究结果不同，原因可能

是本试验地为长年玉米连作，土壤与玉米—小麦轮作有所差异。 本试验 ＪＧ１、ＪＧ２ 处理嗜酸菌门相对丰度高于

ＣＫ，而 ＪＧ３、ＪＧ４ 和 ＪＧ５ 处理低于 ＣＫ。 秸秆还田处理较 ＣＫ 新增了 Ｆｕｓｉｂａｃｔｅｒ、Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ、Ｚｏｏｇｌｏｅａ、
Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏ、Ｐａｎｎｏｎｉｂａｃｔｅｒ 与 Ｍａｎｇｒｏｖｉｆｌｅｘｕｓ 等。 其中，Ｚｏｏｇｌｏｅａ 属于 γ—变形菌纲，目前国内外大量研究表明

Ｚｏｏｇｌｏｅａ 是某些区域活性污泥法强化除磷系统中的主要功能菌株之一［３４］，还能够吸收磷，并将其以多聚偏磷

酸盐的形式贮存在细胞中［３５］。 近年来，一些 Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏ 物种已经显示出通过还原性生物蓄积过程对有毒放

射性核素具有生物修复潜力［３６］，也有研究表明 Ｐａｎｎｏｎｉｂａｃｔｅｒ 可适应于高 ｐＨ、高 Ｃｒ（Ⅵ）含量污染土壤中的生

长［３７］，对改良重金属土壤意义重大。

４　 结论

秸秆颗粒还田能显著提高 ４ 种土壤酶活性及微生物量碳氮含量；提高了变形菌门和厚壁菌门的相对丰

度，尤以 ＪＧ４ 与 ＪＧ５ 处理效果最佳；ＪＧ３ 处理放线菌门丰度高于 ＣＫ，而其他处理均降低了放线菌门相对丰度；
与 ＣＫ 相比，秸秆颗粒还田处理过程中出现具有固氮、吸磷、改良重金属土壤等特性的细菌，可见玉米秸秆还

田具有重要的生态学意义，可在一定程度上增加细菌数量和种类多样性，进而使土壤系统向稳定健康的方向

发展。 综合研究结果，在本试验条件下以 ６７５０ ｋｇ ／ ｈｍ２为较适宜的玉米秸秆颗粒还田量。
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