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秸秆还田配施有机无机肥料对冬小麦土壤水氮变化及
其微生物群落和活性的影响

公华锐１，２，李　 静１，２，∗，马军花１，侯瑞星１，张旭博１，欧阳竹１，２

１ 中国科学院地理科学与资源研究所 生态系统网络观测与模拟重点实验室，北京　 １００１０１

２ 中国科学院大学，北京　 １０００４９

摘要：通过田间试验，研究秸秆还田配施不同肥料对冬小麦土壤的培肥效果以及对土壤水氮环境、酶活性及微生物群落结构的

影响，为合理的秸秆还田方式与土壤可持续利用提供决策依据。 试验于中国科学院禹城综合试验站进行，以冬小麦为研究对

象，玉米秸秆全量还田为基础，设置五个处理，分别为（１）单施化肥（ＴＦ），（２）７０％化肥＋普通有机肥（ＴＭ），（３）７０％化肥＋微生

物有机肥（ＴＥ），（４）７０％化肥＋微生物促腐菌剂（ＴＪ），（５）７０％化肥＋微生物有机肥＋微生物促腐菌剂（ＴＥＪ）。 观测冬小麦生长中

的水氮条件，分析小麦收获后土壤环境因子、酶活性以及磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）变化特征；采用 ＲＤＡ 冗余分析，识别环境因子、酶

活性与土壤微生物群落结构之间的相关关系，研究秸秆还田与不同施肥方式组合对土壤的培肥效果。 结果表明，相较施用化肥

（ＴＦ），秸秆还田配施微生物有机肥（ＴＥ）显著提高了小麦生育后期的土壤含水率（１３．３％—２０．５％）；施用普通有机肥（ＴＭ）能够

提高小麦生育后期土壤硝态氮（ＮＯ－
３ ⁃Ｎ）与铵态氮（ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ）含量；且两者均能提高土壤微生物氮（ＭＢＮ）与可溶性氮（ＤＯＮ）含量

以及 β⁃ １，４⁃葡萄糖苷酶（βＧ）、纤维二糖水解酶（ＣＢＨ）活性；但对土壤中酸性磷酸酶（ＡＰ）、亮氨酸氨基肽酶（ＬＡＰ）活性无显著

影响。 各施肥组合中，ＴＥ 处理 ＰＬＦＡ 总量最高（４７３３．１ ｎｇ ／ ｇ），且微生物群落多样性指数均显著高于 ＴＦ 处理。 βＧ、ＣＢＨ 活性与

土壤微生物群落多样性存在正相关关系， ＭＢＮ 与 ＤＯＮ 与土壤微生物群落多样性关系最为密切，环境因子对微生物群落多样性

影响的重要性排序为 Ｍｏｉｓｔｕｒｅ ＞ ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ ＞ Ａｖａｉｌ－Ｐ ＞ Ｔｅｍｐ ＞ＮＯ－

３ ⁃Ｎ ＞ ｐＨ ＞ＥＣ。 秸秆还田配施有机肥与微生物有机肥能合理调

节土壤水氮环境，显著提高土壤微生物的数量与活性，有利于土壤生态环境的改善，其中秸秆还田配施微生物有机肥（ＴＥ）效果

最为显著。

关键词：微生物群落结构；酶活性；土壤水氮变化；秸秆还田；有机无机肥料；冬小麦
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ａｎｄ ＴＥ ａｌｓｏ ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｔｈｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ （ＭＢＮ） ａｎｄ ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ （ ＤＯＮ）， ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｔｈｅ
ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ β⁃ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ （βＧ） ａｎｄ ｃｅｌｌｏｂｉｏｈｙｄｒｏｌａｓｅ （ＣＢＨ）， ｗｈｅｒｅａｓ ｔｈｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｃｉｄ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ （ＡＰ）
ａｎｄ ｌｅｕｃｉｎｅ ａｍｉｎｏｐｅｐｔｉｄａｓｅ （ＬＡＰ） ｉｎ ｔｈｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ． Ｔｈｅ ＴＥ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ
ｔｏｔａｌ ａｍｏｕｎｔ ｏｆ ＰＬＦＡ （４７３３．１ ｎｇ ／ ｇ）， ａｎｄ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ＴＥ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ
ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ＴＦ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ βＧ ａｎｄ ＣＢＨ
ｗｅｒｅ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ＭＢＮ ａｎｄ ＤＯＮ ｗｅｒｅ ｍｏｓｔ ｃｌｏｓｅｌｙ
ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ． Ｔｈｅ ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ ｏｒｄｅｒｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ
ｐｒｏｐｅｒｔｙ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｗａｓ Ｍｏｉｓｔｕｒｅ ＞ ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ ＞ Ａｖａｉｌ⁃Ｐ ＞ Ｔｅｍｐ ＞ ＮＯ－
３ ⁃Ｎ ＞ ｐＨ ＞ ＥＣ． Ｔｈｅｓｅ ｆｉｎｄｉｎｇｓ

ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｓｔｒａｗ ｉｎｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｒｅａｓｏｎａｂｌｙ
ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ， ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ
ｅｎｚｙｍｅｓ， ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｈｅｌｐｅｄ ｉｍｐｒｏｖｅ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｅｃｏ－ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ． Ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ， ＴＥ （ ｓｔｒａｗ ｉｎｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎ ｃｏｍｂｉｎｅｄ
ｗｉｔｈ ｔｈｅ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ） ｓｈｏｗｅｄ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｆｆｅｃｔ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ； ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ； ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｈａｎｇｅｓ； ｓｔｒａｗ ｉｎｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎ；
ｉｎｏｒｇａｎｉｃ⁃ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ； ｗｉｎｔｅｒ ｗｈｅａｔ

２０１６ 年，我国农作物种植面积到达 １．６ 亿 ｈｍ２，粮食产量达到 ６１６２３．９ 万 ｔ［１］。 伴随着作物产量的提高，农
作物秸秆产量大幅提高［２］，据统计，２０１５ 年我国主要农作物秸秆理论资源量为 １０．４ 亿 ｔ，秸秆综合利用效率达

到 ８０．１％［３］；在我国“十三五”规划期间，计划将秸秆综合利用效率提高到 ８５％以上。 目前秸秆利用的方式也

由原来的以饲料化为主转型为以肥料化为主，秸秆还田在土壤中的腐解过程会对土壤酶活性、土壤微生物群

落产生的一定的影响［４］。 微生物肥料是以活性微生物为主体，并通过微生物的生命活动及其产物对作物生

长产生影响［５］，在秸秆还田的基础上配施微生物肥料，在保证土壤肥力的同时促进秸秆腐熟，且在短期内对

土壤微生物群落以及土壤理化性质的影响显著。 土壤微生物作为土壤质量变化最敏感的指标［６］，能直接反

应土壤的健康情况，因此，研究秸秆还田配施微生物肥料下对冬小麦土壤微生物群落功能以及水氮条件的变

化，对冬小麦⁃夏玉米体系下提高秸秆还田的利用效率，降低化肥施用比例，保持土壤的可持续耕作具有重要

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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意义。 大量研究［７⁃９］已经证实相对于化肥，秸秆还田增加了土壤中有机质含量以及酶活性等。 Ｚｈａｏ 等［１０］ 基

于冬小麦⁃夏玉米轮作体系上的长期试验结果得出，相对于秸秆不还田，秸秆还田增加了总磷脂脂肪酸

（ＰＬＦＡ）含量，提高了细菌与真菌的丰度，且还田量越高，对微生物群落结构的影响越显著；李晓莎［１１］ 等认为

秸秆还田在深松的耕作模式下土壤微生物活性显著高于常规耕作模式；甄丽莎等［１２］ 以秸秆还田配施肥为研

究对象，结果得出在秸秆还田配施有机肥相对于施用化肥，没有提高土壤酶活性以及土壤可利用养分的含量。
同时，传统的秸秆还田无论配施化肥还是有机肥，均是利用土壤本身的微生物进行分解，且分解速率较慢；目
前外源微生物菌剂在秸秆还田的促腐环节中得到越来越广泛的运用［１３］，在加速秸秆腐解的同时，也能在短时

间内迅速调节土壤微生物结构及土壤酶活性，改善土壤理化性质。 Ｌｉｅｂｉｃｈ 等［１４］ 试验结果表明，不同菌群施

用到玉米秸秆后，对土壤有机质组分影响不显著，但能够促进秸秆腐解的菌群，对土壤微生物群落结构的影响

显著，且同样影响了土壤本身的功能；钱海燕等［１５］ 的研究中表明秸秆还田配施微生物菌剂对转化酶活性、真
菌、纤维素分解菌的增长效果显著，配施化肥对细菌、放线菌以及脲酶、过氧化氢酶活性的增长效果显著。 综

上，前人的研究多集中在秸秆还田配施不同肥料对土壤理化性质或微生物群落的单方面影响，本文基于微生

物群落中较高的多样性会促进土壤肥力提升的假设进行试验设计，从土壤肥力与土壤微生物生态两方面进行

试验设计，一方面通过小麦生长过程中水氮条件的变化反应土壤地力的变化情况，另一方面通过土壤 ＰＬＦＡ
指纹特征反应土壤微生物群落结构的变化，并结合数学统计法分析两者之间的作用关系。 旨在探讨秸秆还田

配施微生物肥料对包括土壤基本理化条件和水氮条件的无机环境，以及包括有机碳氮、土壤酶活性、土壤微生

物群落在内的有机环境的影响，为合理的秸秆还田方式与土壤可持续利用提供决策依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况与试验设计

试验于 ２０１６ 年 １０ 月—２０１７ 年 ６ 月在中国科学院禹城综合试验站（１１６°３６′Ｅ，３６°５７′Ｎ）进行。 该区位于

黄淮海平原，属暖温带半湿润季风气候区，年均气温 １３．１℃，年均降水量 ５９３．２ ｍｍ，其中夏季降水占全年降水

６８％，冬春季占 １５％左右，无霜期 ２２０ ｄ。 供试土壤为潮土，供试耕层土壤 ｐＨ ８．０，容重 １．４６ ｇ ／ ｃｍ３，有机质含

量 １．５％，全氮 ０．６４ ｇ ／ ｋｇ，全磷 ０．８４ ｇ ／ ｋｇ，全钾 １９．９９ ｇ ／ ｋｇ。 图 １ 为 ２０１６—２０１７ 年冬小麦生长季降雨量及温度

状况。

图 １　 冬小麦生长季的降雨和平均气温

Ｆｉｇ．１　 Ｄａｉｌｙ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ａｖｅｒａｇｅ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｗｉｎｔｅｒ ｗｈｅａｔ ｇｒｏｗｉｎｇ ｓｅａｓｏｎ

本试验在玉米秸秆 ７．５ ｔ ／ ｈｍ２全量还田的基础上，采用单因素随机区组设计，设化肥常规用量（ＴＦ），３０％
减量化肥＋普通有机肥（ＴＭ），３０％减量化肥＋微生物有机肥（ＴＥ），３０％减量化肥＋金水酵素微生物菌剂（ＴＪ），
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３０％减量化肥＋微生物有机肥＋金水酵素微生物菌剂（ＴＥＪ），共 ５ 个处理，３ 次重复，共 １５ 个小区；试验小区面

积为 ２５ ｍ２（５ ｍ×５ ｍ），间距为 ５０ ｃｍ。 试验区选取前期 １０ 年以上冬小麦－夏玉米典型轮作农田为试验小区，
两季秸秆还田，施肥制度与本研究正常化肥施用（ＴＦ）一致。 冬小麦种植前，通过收割机直接收获玉米，同时

将玉米秸秆粉碎，待秸秆晒干后采用常规旋耕还田，耕作深度为 １０—１５ ｃｍ。
供试普通有机肥为动物粪便与植物秸秆发酵而成，其中碳氮含量分别为 １３．２５％和 １．７８％；供试微生物有

机肥与金水酵素，均由天津 ＥＴＳ 生物技术有限公司提供，核心菌群为 ＥＴＳ 菌群，其中 ６０％为厌氧菌，４０％为好

氧菌。 金水酵素微生物菌剂属于液态微生物农用发酵腐熟剂。
供试小麦品种为济麦 ２２，于 ２０１６ 年 １０ 月 １８ 日种植，２０１７ 年 ６ 月 １６ 日收获。 正常施肥使用 Ｎ⁃Ｐ ２Ｏ⁃Ｋ２Ｏ

的复合肥，用量以氮素（Ｎ）为 ２２５ ｋｇ ／ ｈｍ２计算，按 ５：５ 分基肥和拔节期追施。 微生物有机肥用量按照 １．７８％

的含氮量，根据 ３０％化肥 Ｎ 用量计算，约为 ３ ｔ ／ ｈｍ２，作为基肥底施。 金水酵素用量为 ３０ Ｌ ／ ｈｍ２，按照 １∶１５０ 比

例加水稀释，在小麦播种前喷洒在土壤表层。 微生物有机肥与金水酵素均在使用化肥与灌溉前使用。
１．２　 样品采集与测定

于小麦返青后（３ 月 １５ 日）至收获（６ 月 １６ 日），每 １５ ｄ 采集 ０—２０ ｃｍ 耕层土壤样品，测定土壤含水量与

土壤硝态氮（ＮＯ－
３ ⁃Ｎ）、铵态氮含量（ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ）；于小麦收获期采集土壤样品，剔除动植物残体过 ２ ｍｍ 筛，一部

分土样保存在－８０℃，用于 ＰＬＦＡ 及土壤酶活性分析；另一部分土样风干测定基本理化性状；取样时每小区采

５—９ 个点组成混合样品，重复采集 ３ 次，采用冰盒保存新鲜土壤样品。 小麦成熟后对各小区进行实收测产，
分别计算籽粒产量及秸秆产量。

土壤 ｐＨ 采用水土比（５∶１）浸提后测定；速效磷（Ａｖａｉｌ⁃Ｐ）含量采用 ＮａＨＣＯ３浸提⁃钼锑抗比色法。 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ、

ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 含量采用紫外分光光度法测定；有机碳（ ＴＯＣ）采用重铬酸钾⁃浓 Ｈ２ ＳＯ４ 氧化法测定；微生物碳、氮

（ＭＢＣ、ＭＢＮ）采用氯仿熏蒸⁃Ｋ２ＳＯ４浸提；未熏蒸测得的 Ｃ、Ｎ 含量为水溶性碳氮（ＤＯＣ、ＤＯＮ）含量。 土壤酶活

性采用微孔板荧光法［１６］ 测定；β⁃ １，４⁃葡萄糖苷酶（β⁃Ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ， βＧ）活性测定以 ４⁃ＭＵＢ⁃β⁃Ｄ⁃ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ 为底

物；纤维二糖水解酶（Ｃｅｌｌｏｂｉｏｈｙｄｒｏｌａｓｅ， ＣＢＨ）活性测定以 ４⁃ＭＵＢ⁃β⁃Ｄ⁃ｃｅｌｌｏｂｉｏｓｉｄｅ 为底物；酸性磷酸酶（Ａｃｉｄ
ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ， ＡＰ）活性测定以 ４⁃ＭＵＢ⁃ｐ⁃ＮＰＰ 为底物；亮氨酸氨基肽酶（Ｌｅｕｃｉｎｅ ａｍｉｎｏｐｅｐｔｉｄａｓｅ， ＬＡＰ）活性测定

以 Ｌ⁃Ｌｅｕｃｉｎｅ⁃７⁃ａｍｉｎｏ⁃４⁃ｍｅｔｈｙｌｃｏｕｍａｒｉｎ 为底物；使用多功能酶标仪（Ｓｙｎｅｒｇｙ Ｈ４，ＢｉｏＴｅｋ）测定。
土壤微生物生物量脂肪酸标记［１７］如表 １ 所示，委托中国科学院华南植物园 ＰＬＦＡ 分析测试实验室测定。

表 １　 微生物生物量脂肪酸标记

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ＰＬＦＡ ｍａｒｋｅｒｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｅｖａｌｕａｔｅ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ

微生物类群 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ 磷酸脂肪酸标记 ＰＬＦＡ ｍａｒｋｅｒｓ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ 饱和脂肪酸 Ｓａｔｕｒａｔｅｄ Ｆａｔｔｙ Ａｃｉｄ ｉ１５：０， ａ１５：０，ｉ１６：０，ｉ１７：０， ａ１７：０， ｃｙ１７：０

革兰氏阳性菌 Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ （ＧＰ） ｉ１４：０， ｉ１５：０， ａ１５：０， ｉ１６：０， ｉ１７：０， ａ１７：０

革兰氏阴性菌 Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ （ＧＮ） １６：１ω５ｃ， ｃｙ１７：０， １７：１ω８ｃ， １８：１ω７ｃ， １８：１ω５ｃ， ｃｙ１９：０ω８ｃ

真菌 Ｆｕｎｇｉ １８：２ω６，９ｃ， １８：１ω９ｃ

丛枝菌根真菌 Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｅ ｆｕｎｇｉ （ＡＭＦ） １６：１ω５ｃ

放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ （ＡＣＴ） １０Ｍｅ１７：１ω７ｃ， １０Ｍｅ１８：０， １０Ｍｅ１６：０

１．３　 数据处理

所有数据处理和分析均在 Ｅｘｃｅｌ ２０１６、ＳＰＳＳ ２３．０ 以及 Ｃａｎｏｃｏ ４．５ 软件中进行。 采用单因素方差分析进行

方差分析；采用 ＬＳＤ 法检验处理间 Ｐ＜０．０５ 水平的差异显著性；采用主成分分析（ＰＣＡ）检验不同处理间 ＰＬＦＡ
标记结构的差异性；采用冗余分析（ＲＤＡ）来评估土壤理化环境、有机碳氮含量、土壤酶活性与土壤微生物群

落结构之间的关系；采用皮尔逊相关系数分析土壤酶活性与土壤微生物群落之间的相关性。
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２　 结果与分析

２．１　 土壤环境的变化

　 　 相对于化肥常规 ＴＦ 处理，施用普通有机肥及微生物有机肥 ｐＨ 提高了 ０．９％—３．５％（表 ２）。 耕层内速效

Ｐ 含量以 ＴＭ 处理最高（２６．８ ｍｇ ／ ｋｇ），相较于 ＴＦ 处理提高了 １７．５％，而处理 ＴＪ 显著低于（１６．７ ｍｇ ／ ｋｇ， Ｐ＜
０．０５）其他处理相对 ＴＦ 下降了 ２６．７％。 此外，ＥＣ 值以 ＴＭ 最低（０．２１ ｄｓ ／ ｍ），但处理间无显著差异；耕层内土

壤温度处理间无显著差异；ＴＯＣ 含量以 ＴＦ 最高为 ０．８９％。

表 ２　 不同处理下的土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｙ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
Ｔｒｅａｎｔｍｅｎｔ

ｐＨ
（１ ∶５）

电导率 ＥＣ ／
（ｄｓ ／ ｍ）

温度
Ｔｅｍｐ ／ （℃）

速效磷 Ａｖａｉｌ⁃Ｐ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

有机碳
ＴＯＣ ／ ％

ＴＦ ８．１９±０．１５ｂ ０．２３±０．０２ａ １７．４７±０．３２ａ ２２．８３±６．４６ａ ０．８９±０．１６ａ

ＴＭ ８．２６±０．２ａｂ ０．２１±０．０３ａ １７．６３±０．８５ａ ２６．８３±１．２１ａ ０．８５±０．２３ａ

ＴＥ ８．３２±０．０５ａｂ ０．２３±０．０２ａ １７．７０±０．４６ａ ２４．１０±７．９６ａ ０．７９±０．３１ａ

ＴＪ ８．４０±０．０１ａｂ ０．２２±０．０２ａ １７．２０±０．１ａ １６．７３±１．３８ｂ ０．８２±０．１８ａ

ＴＥＪ ８．４８±０．１ａ ０．２３±０．０１ａ １７．２３±０．５１ａ ２０．５７±３．７５ａ ０．６８±０．１８ａ

　 　 表中数据为平均值±标准差（ｎ≥３），同一列数据后不同字母表示差异达 ５％显著水平； ＴＦ：单施化肥 Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ；ＴＭ：７０％化肥＋普通

有机肥 ７０％ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｐｌｕｓ ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ；ＴＥ：７０％化肥＋微生物有机肥 ７０％ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｐｌｕｓ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ；ＴＪ：７０％化肥

＋微生物促腐菌剂 ７０％ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｐｌｕｓ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｇｅｎｔ；ＴＥＪ：７０％化肥＋微生物有机肥＋微生物促腐菌剂，７０％ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ

ｐｌｕｓ ｍｉａｃｒｏｂｉａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｇｅｎｔ
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图 ２　 不同处理下耕层土壤含水量变化

Ｆｉｇ．２　 Ｔｏｐｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

２．２　 土壤含水量变化

小麦返青后的营养生长期间，处理间土壤含水量的

差异不显著（图 ２）。 在小麦开花期直到成熟收获，处理

ＴＥＪ 土壤含水量均为各处理的最低值（９．４％—１７．６％）；
在开花期 ＴＥＪ 与 ＴＭ 均低于 ＴＦ 的土壤含水量，以 ＴＥ 最

高，高于 ＴＦ 处理 １３．３％；在小麦完熟期，土壤含水量仍

以 ＴＥ 处理最高（２０．５％），且显著高于（Ｐ＜０．０５）其他处

理，其余处理间无显著差异。
２．３　 土壤无机氮素含量变化

小麦返青后营养生长期间，ＴＦ 的耕层 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 含量

显著高于（Ｐ＜０．０５）其他处理（图 ３），ＴＪ、ＴＥ 处理分别为

返青与拔节期的最低值（２５．７ ｍｇ ／ ｋｇ、１３．６ ｍｇ ／ ｋｇ），分别低于 ＴＦ 处理 ４７．１％、６１．８％；在小麦的开花期到蜡熟

期，耕层 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 含量处理间无显著差异；在完熟期，处理 ＴＭ 耕层 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 含量最高（３４．１ ｍｇ ／ ｋｇ），显著高于

（Ｐ＜０．０５）其他处理，其中以 ＴＪ 处理最低（１７．９ ｍｇ ／ ｋｇ）。 在小麦拔节期到开花期，耕层 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 含量 ＴＦ 处理最

高（５．０—６．２ ｍｇ ／ ｋｇ），但两个时期 ＴＭ 与 ＴＪ 分别为最低处理，显著（Ｐ＜０．０５）低于 ＴＦ；在小麦灌浆期，ＴＭ 耕层

ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 含量最高（７．８ ｍｇ ／ ｋｇ），显著（Ｐ＜０．０５）高于 ＴＪ 处理，但与其他处理间无显著差异。

２．４　 土壤有机碳氮

处理间耕层 ＭＢＣ 含量大小排序为 ＴＦ＞ＴＭ＞ＴＥ＞ＴＪ＞ＴＥＪ（图 ４）；其中 ＴＦ 处理显著高于（５３２．５ ｍｇ ／ ｋｇ， Ｐ＜
０．０５）其他处理；ＭＢＮ 含量 ＴＥＪ 最低（２５．９ ｍｇ ／ ｋｇ），低于其他处理 ３８．０％—４７．７％。 耕层 ＤＯＣ 含量以 ＴＥ 处理

最高（１１５．１ ｍｇ ／ ｋｇ），高于 ＴＦ 处理 ５８．８％，而 ＴＥＪ 耕层 ＤＯＣ 含量低于 ＴＦ 处理 ３３．７％；且处理间耕层 ＤＯＮ 含量

无显著差异。
２．５　 土壤酶活性

耕层土壤中水解酶（βＧ、ＣＢＨ）活性主要是在纤维素降解过程中发挥作用，并参与土壤碳的循环［１８］；不同

５　 ６ 期 　 　 　 公华锐　 等：秸秆还田配施有机无机肥料对冬小麦土壤水氮变化及其微生物群落和活性的影响 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ３　 不同处理下耕层土壤 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 与 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 含量变化

Ｆｉｇ．３　 Ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ＮＯ－
３ ⁃Ｎ ａｎｄ ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

图 ４　 不同处理对土壤有机碳氮含量的影响

Ｆｉｇ．４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｓ ｏｎ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ

ＭＢＣ：微生物碳 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃａｒｂｏｎ；ＤＯＣ：可溶性碳 Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｃａｒｂｏｎ；ＭＢＮ：微生物氮 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＤＯＮ：可溶性氮 Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

处理下耕层 βＧ、ＣＢＨ 活性变化趋势一致（图 ５），且极显著相关（Ｒ＝ ０．９０，Ｐ＜０．０１），其大小排序均为 ＴＥＪ＞ＴＭ＞
ＴＦ＞ＴＥ＞ＴＪ，ＴＥＪ 处理 βＧ、ＣＢＨ 活性分别高于 ＴＦ 处理 ２９．４％、３０．２％；磷酸酶反应了土壤中磷素的活化程度，而
蛋白酶 ＬＡＰ 主要参与土壤中氮素循环；磷酸酶 ＡＰ 活性以处理 ＴＪ 最高（７４８．６ ｍｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１），ＴＦ（６５９．７ ｍｍｏｌ
ｇ－１ ｈ－１）最低，且 ＴＦ 与其他处理间无显著差异。 耕层中 ＬＡＰ 活性 ＴＭ 最低（２５９．５ ｍｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１），低于其他处

理 ５．１％—２３．５％，其余处理间无显著差异。
２．６　 土壤微生物群落结构变化

不同处理的土壤微生物 ＰＬＦＡ 特征中（图 ６），各处理均以细菌为主，所占有效脂肪酸比例为 ７４．８％—
８２．９％；其次为真菌与放线菌。 各处理 ＰＬＦＡ 总量 ＴＥ 最高（４７３３．１ ｎｇ ／ ｇ），显著高于（Ｐ＜０．０５）ＴＦ 与 ＴＥＪ 处理。
细菌总量以 ＴＥ 最高，与 ＴＭ、ＴＪ 均显著高于 ＴＥＪ 与 ＴＦ；细菌中 ＧＰ ／ ＧＮ 比例，ＴＦ 与 ＴＥＪ 处理为 １．５５ ／ １．６０，均高

于其他三个处理（１．１９—１．２９）；不同处理对真菌含量的影响与其对细菌的影响相近，大小排序均为 ＴＥ＞ＴＭ＞
ＴＪ＞ＴＥＪ＞ＴＦ；细菌 ／真菌比例 ＴＥ、ＴＭ、ＴＪ 三个处理相近（６．２—６．９），ＴＦ 为各处理中最高，达到 １０．８。 ＡＣＴ 含量

在总量中所占比例高于 ＡＭＦ，且受不同处理的影响与细菌、真菌相似。 此外，ＴＦ 处理的 ＡＭＦ 含量显著低于

ＴＥＪ 处理，仅为 ３４．６ ｎｇ ／ ｇ，低于含量较高的 ＴＥ、ＴＭ 与 ＴＪ 处理 ８１．５％—８６．７％。
通过 ＰＣＡ 分析表明（图 ７），ＴＭ、ＴＥ、ＴＪ 土壤微生物相似，而 ＴＥＪ、ＴＦ 的微生物群落结构变化较大。 相较施
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图 ５　 不同处理对土壤酶活性的影响

Ｆｉｇ．５　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ

βＧ：β⁃ １，４⁃葡萄糖苷酶 β － Ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ； ＣＢＨ：纤维二糖水解酶 Ｃｅｌｌｏｂｉｏｈｙｄｒｏｌａｓｅ； ＡＰ：磷酸酶 Ａｃｉｄ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ； ＬＡＰ：亮氨酸氨基肽酶

Ｌｅｕｃｉｎｅ ａｍｉｎｏｐｅｐｔｉｄａｓｅ

图 ６　 不同处理下土壤微生物 ＰＬＦＡ 含量

Ｆｉｇ．６　 Ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

ＧＰ： 革兰氏阳性细菌 Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ；ＧＮ： 革兰氏阴性细菌 Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｆ：真菌 Ｆｕｎｇｉ；Ｂ：细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ；ＡＭＦ： 丛枝菌根真菌

Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｅ ｆｕｎｇｉ；ＡＣＴ： 放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ

用传统化肥的 ＴＦ 处理，ＴＭ、ＴＥ、ＴＪ 三个处理提高了 ＧＮ（１７：１ω８ｃ， １８：１ω５ｃ， １８：１ω７ｃ）的多度值，而降低了

ＧＰ（ｉ１７：０）与真菌（１８：２ω６ｃ）的多度值；而 ＴＥＪ 处理，相对于 ＴＦ 提高了真菌（１８：２ω６ｃ）的多度值。
２．７　 相关关系

施用不同微生物肥料各处理下的土壤微生物与土壤有机环境的 ＲＤＡ 排序分析表明（图 ８），第一主轴解

释了 ６６．９％的两者之间的关系，蒙特卡罗检验结果显示，所有排序轴对应的环境变量对于响应变量的解释贡

献均达到统计学上的显著水平。 土壤有机碳氮中 ＤＯＣ、ＭＢＮ、ＤＯＮ 与微生物群落相近，表现出正相关关系；
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图 ７ 　 不同处理下土壤微生物群落 ＰＬＦＡ 的主成分分析

Ｆｉｇ．７　 ＰＣＡ ｏｆ ＰＬＦＡｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

ＴＯＣ 距离较远，表现为正相关，但并无显著关系；ＭＢＣ 与微生物群落表现为负相关。 土壤酶中水解酶 βＧ、
ＣＢＨ 与微生物群落相近，表现出正相关关系，且相关性 βＧ＞ＣＢＨ；而 ＡＰ 与 ＧＰ、ＧＮ、细菌以及 ＡＣＴ 呈正相关关

系，与真菌与 ＡＭＦ 呈负相关关系。 ５ 个处理中 ＴＭ、ＴＥ 两者较为接近，均与第一主轴表现为负相关；而 ＴＦ、ＴＥＪ
与第一主轴表现出了正相关。

施用不同微生物肥料各处理下的土壤微生物与土壤无机环境的 ＲＤＡ 排序分析表明（图 ９），第一主轴解

释了 ７５．０％的两者之间的关系。 其中微生物群落与第一主轴表现为正相关，其中微生物群落对第一主轴的贡

献关系为 ＡＭＦ＞Ｆｕｎｇｉ＞ＧＮ＞Ｂａｃｔｅｒｉａ＞ＧＰ＞ＡＣＴ。 各无机环境因子中，土壤含水量、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ、速效 Ｐ 以及土壤温度

与微生物群落表现出正相关关系，其中土壤含水量与微生物各个群落的余弦最小；ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 含量在第二主轴表

现为正相关，与 ＡＣＴ 表现为正相关，而与其他群落为负相关；ｐＨ 在第二主轴表现为负相关，与 ＡＭＦ 表现为正

相关关系；而土壤的 ＥＣ 值与微生物群落均表现为负相关关系。 各处理中，ＴＥ 与第一、第二主轴均表现为正

相关；ＴＭ 在第一主轴表现出了正相关，而与第二主轴为负相关关系；ＴＦ、ＴＥＪ 则与第一主轴表现为负相关

关系。

３　 讨论

３．１　 秸秆还田及施肥组合对土壤水氮变化的影响

水肥是作物生长最重要的两个限制因子，直接影响作物生长中的干物质的积累与产量的形成［１９⁃２１］。 本

研究中，在小麦开花期到成熟期 ＴＥ 处理的土壤含水率显著（Ｐ＜０．０５）高于其他处理，并以 ＴＥＪ 处理最低；在以
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图 ８　 土壤有机环境因子及酶活性与土壤微生物群落的冗余分析

Ｆｉｇ．８　 ＲＤＡ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｄａｔａ， ｏｒｇａｎｉｃ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｄａｔａ

往的研究［２２⁃２３］中，已经证实秸秆还田能通过改善土壤结构来减少水分蒸发，提高含水量；Ｃｏｎｇ 等［２４］ 研究认

为，使用微生物有机肥相对于普通有机肥提高了土壤微团粒结构，提高了土壤有机碳含量；因此微生物有机肥

通过增加土壤团粒结构进一步提高土壤的保水能力。 长期秸秆还田相较于常规施肥处理无机氮素下降趋势

明显，需要配施化肥补充氮素［２５］；本研究在秸秆还田的基础上施用化肥，返青期、拔节期，土壤无机氮素的含

量均高于其他施用有机肥的处理；而在小麦生殖生长时期，ＴＭ 处理的无机氮素含量较高，且施用微生物肥料

并没有提高土壤中的无机氮素含量。 长期试验中，有机肥能有保持土壤养分［２６］；荣勤雷等［２７］ 认为具有促腐

功能的生物肥料对土壤速效养分的提升效果低于普通有机肥，且微生物菌剂的介入具有活化土壤氮素，提高

氮素循环关键菌群丰度的作用［２８］；本研究中，使用微生物有机肥并未提高土壤有机碳以及 ＭＢＣ 的含量，但提

高了土壤 ＭＢＮ 与 ＤＯＮ 的含量，这与上述观点一致。
３．２　 秸秆还田及施肥组合对土壤酶活性及微生物群落结构的影响

土壤酶活性以及微生物群落结构是评价土壤肥力的重要指标之一，秸秆还田后的土壤环境变化较大，对
土壤酶活性以及微生物群落结构的影响同样显著［８，１１］。 βＧ、ＣＢＨ 等水解酶是土壤中碳素转化循环的重要参

与者，与可溶性碳以及腐殖质呈正相关关系［２９⁃３０］，本研究中 ＴＭ、ＴＥ 处理显著提高了土壤 βＧ、ＣＢＨ 活性，同时

两处理下 ＤＯＣ 含量高于其他处理，与上述研究结果一致。 ＡＰ 与 ＬＡＰ 活性处理间无显著差异；在荣勤雷等［２７］

研究中，同样发现有机肥与化肥未对土壤磷酸酶的影响存在差异；Ｃｅｎｉｎｉ 等［３１］研究结果得出土壤 ＬＡＰ 活性与

ＭＢＮ 以及有机氮素含量呈现正相关关系，但本研究中处理间与 ＭＢＮ 与 ＤＯＮ 存在显著差异，仍需进一步探讨

参与氮素循环的酶活性与土壤中氮素含量的关系。
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图 ９　 土壤理化环境因子与土壤微生物群落的冗余分析

Ｆｉｇ．９　 ＲＤＡ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｄａｔａ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ

同时，本研究中相比化肥，施用有机肥增加 ＰＬＦＡ 的总数量以及细菌与真菌数量，提高了微生物多样性指

数。 Ｚｈａｎｇ 等［３２］的研究中得出，秸秆还田改变了土壤微生物菌落结构，提高了细菌的丰度，且在 ＰＣＡ 分析中，
认为真菌的负载量（１８：２ω６， ９ｃ）最高，本研究中真菌（１８：２ω６Ｃ）在 ＰＣＡ 分析中在第一主轴上同样有较高的

多度值，但细菌的多度值高于真菌，这与上述研究不符。 本研究中并未对细菌的种群进行探讨，但在细菌

ＰＬＦＡ 总量上，施用微生物有机肥的处理下最高，这与上述观点基本相符。 此外，本研究中施用有机肥相较施

用化肥，降低了 ＧＰ ／ ＧＮ 比；ＧＰ 菌群相对于 ＧＮ 更能适应养分胁迫环境［３３］，ＧＰ ／ ＧＮ 比的下降也在一方面反应

了秸秆还田配施有机肥处理下，土壤养分环境更优化。
此外，本研究中微生物有机肥与金水酵素的组合使用，与单独使用相比，显著降低了土壤 βＧ、ＣＢＨ 活性，

显著减少了土壤中 ＰＬＦＡ 总量与细菌 ＰＬＦＡ 数量，同时该处理下土壤有机碳氮的含量也较低，可以认为是土

壤环境因子的变化进而影响了土壤酶活性及微生物菌群。 有报道［３２］认为氨氧化细菌在有机环境中富集时加

剧了土壤氮素的流失，从而影响了土壤微生物的生存环境；但具体对于 ＥＴＳ 菌群的研究尚属空白，仍需进一

步探讨。
３．３　 土壤微生物群落、土壤酶活性与土壤环境因子的关系

土壤酶与微生物共同作用参与土壤中 Ｃ、Ｎ 的流动与循环，在本研究中，βＧ、ＣＢＨ 活性与土壤微生物群落

表现出了显著相关性，而 ＬＡＰ 与真菌表现出了负相关；βＧ、ＣＢＨ 降解纤维素而产生的糖类是土壤微生物的主

要能量来源，因此两者关系密切；也有研究［２９］ 认为 ＬＡＰ 作为参与氮素循环的酶与微生物群落数量也存在正

相关关系；这与本研究不符，由于特定的氮酶种类复杂，ＬＡＰ 并不能完全反应土壤氮酶活性的变化，仍需通过
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氨基葡萄糖苷酶（ＮＡＧ）等继续探讨。 土壤中 ＴＯＣ 对微生物群落具有显著影响，能够为土壤微生物提供充足

的碳源［３４⁃３５］，这与本研究中 ＲＤＡ 分析所呈现的结果一致；但在一些研究［３６］ 中，认为土壤 ＭＢＣ 与土壤微生物

群落也存在着正相关关系，而本研究中，相比 ＭＢＣ 对土壤微生物的影响，ＭＢＮ 与 ＤＯＮ 对土壤微生物群落的

影响更显著；主要是由于 ＭＢＣ 与其他环境因子存在多重共线性，受外源环境影响变动较大，并且也没有与碳

素循环中的土壤酶活性表现出相关性。 土壤中理化环境因子中，土壤含水量与土壤微生物群落存在着正相

关，这与前人研究［３７］一致；同时，相比硝态氮，铵态氮与土壤微生物群落的相关程度更高，Ｇｉａｇｎｏｎｉ 等［３８］ 研究

得出，不同的氮源形态对玉米根际微生物群落组成影响显著，马宗斌等［３９］ 认为不同作物基因型的差异，也会

导致土壤微生物对氮素形态的响应差异。

４　 结论

秸秆还田配施微生物有机肥（ＴＥ）相较施用化肥（ＴＦ），显著提高了小麦在生殖生长时期土壤含水率

（１３．３％～２０．５％）；施用普通有机肥（ＴＭ）提高了土壤无机氮素含量；且两者均能提高土壤 ＭＢＮ 与 ＤＯＮ 含量

以及 βＧ、ＣＢＨ 活性；且施肥组合对土壤中 ＡＰ、ＬＡＰ 活性无显著影响。 各施肥组合中，ＴＥ 处理 ＰＬＦＡ 总量最高

（４７３３．１ ｎｇ ／ ｇ），且微生物群落多样性指数均显著高于 ＴＦ 处理。 秸秆还田在不同施肥组合下，βＧ、ＣＢＨ 活性

与土壤微生物群落存在正相关关系，ＭＢＮ 与 ＤＯＮ 与土壤微生物群落关系最为密切，环境因子中与微生物群

落的重要性排序为 Ｍｏｉｓｔｕｒｅ＞ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ＞Ａｖａｉｌ⁃Ｐ＞Ｔｅｍｐ＞ ＮＯ－

３ ⁃Ｎ＞ｐＨ＞ ＥＣ。 综上所述，秸秆还田配施有机肥与微生

物有机肥能合理调节土壤温度，显著提高土壤微生物的数量与活性，有利于土壤生态环境的改善，其中秸秆还

田配施微生物有机肥（ＴＥ）效果最为显著。
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