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秸秆还田土壤改良培肥基质和复合菌剂配施对土壤生
态的影响
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１ 南京师范大学生命科学学院，江苏省微生物资源产业化工程技术研究中心，江苏省微生物与功能基因组学重点实验室，南京　 ２１００２３

２ 江苏省农业科学院资源与环境研究所，南京　 ２１００１４

３ 江苏省句容蓝天碧水生物科技有限公司，句容　 ２１２４０２

摘要：通过田间试验，研究水旱轮作（冬小麦－夏水稻）中水稻秸秆全量还田条件下土壤改良培肥基质和复合菌剂配施对小麦土

壤养分、土壤物理结构和土壤生物学性质及土壤微生物区系的影响，为快速土壤培肥、提高中低产农田产量提供实践基础和技

术支持。 试验于江苏省盐城市滨海县黄河湾项目基地进行，共设置五个处理：①土壤改良培肥基质＋复合菌剂＋常规化肥（ＭＯＳ
＋ＣＭＡ＋ＣＦ）；②复合菌剂＋常规化肥（ＣＭＡ＋ＣＦ）；③土壤改良培肥基质＋常规化肥（ＭＯＳ＋ＣＦ）；④常规化肥（ＣＦ）；⑤不施肥对照

（ＣＫ）。 对小麦返青期（Ｓ１）、拔节孕穗期（Ｓ２）和成熟期（Ｓ３）分别进行土壤理化性质、土壤酶活性、微生物量碳氮和微生物区系

分析。 结果表明，与 ＣＫ 相比，ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 处理能够在短时期内提高土壤速效养分含量（其中速效氮提高了 ２３．５９％、速效磷

提高了 ４０．７４％、速效钾提高了 ４３．７８％），降低土壤容重，提高土壤孔隙度，显著提高土壤微生物量氮含量和土壤脲酶活性；同
时，该处理还能在小麦返青期和拔节孕穗期增加土壤细菌和真菌多样性，提高微生物丰度，最终提高了小麦产量（与 ＣＫ 和 ＣＦ
相比，产量分别提高了 １４９．２９％和 ２４．９３％）。 ＣＭＡ＋ＣＦ 能够显著提高土壤纤维素酶活及土壤微生物量碳含量，表现出有较好的

秸秆降解能力；并且在提高土壤理化指标含量、提高脲酶酶活、提高微生物量氮含量和小麦产量方面仅次于联合处理。 由于

ＭＯＳ 富含有机质，ＭＯＳ＋ＣＦ 处理能够维持并提高土壤有机质含量、改善土壤物理环境。 总之，短期内，ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 处理提升

土壤肥力，提高小麦产量的效果是最显著的；但 ＣＭＡ＋ＣＦ 处理在加速秸秆养分还田、改善土壤理化状况，增强微生物活性和丰

富以及提高小麦产量方面也表现出优势，且复合菌剂经济方便有效，具有很好的田间技术推广价值。
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ｔｅｃｈｎｉｃａｌ ｓｕｐｐｏｒｔ ｆｏｒ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｍｅｄｉｕｍ⁃ａｎｄ ｌｏｗ⁃ｙｉｅｌｄ ｆａｒｍｌａｎｄ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｔｏｔａｌ ｓｔｒａｗ ｉｎｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎ； ｓｏｉｌ ｍｏｄｉｆｉｅｄ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ； ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔ； ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ；
ｗｈｅａｔ ｙｉｅｌｄ

据统计，２０１８ 年我国农作物种植面积达 １．１７ 亿 ｈｍ２［１］，作物秸秆总量超过 ９ 亿 ｔ，秸秆利用多以肥料化、
饲料化和燃料化为主［２］。 但由于技术普及的困难，大多数地方还是采用秸秆粉碎后全量直接还田的方式。
秸秆主要由纤维素、半纤维和木质素组成，结构复杂，再加上其较高的 Ｃ ／ Ｎ 比，自然状态下降解缓慢，还田一

季后田间还有大量残留，导致秸秆中的养分无法及时还田，长此以往，田间秸秆堆积，极易造成秸秆中的虫卵

孵化，加重作物虫害［３］，降低作物产量［４］。 因此研究快速降解直接还田秸秆的方法是重中之重。
目前，多数研究集中于利用微生物降解还田秸秆上。 颜建东［５］等人证明，向田间施加市购秸秆腐熟剂可

以使还田麦秸快速腐解，但市购秸秆腐熟剂中所含微生物菌种不详，难以适用于所有作物，盲目施用会取得相

反结果［６］；钱海燕［７］等人将市购微生物菌剂（主要为腐解菌）与化肥配施，缓解了秸杆的高 Ｃ ／ Ｎ 比，发现能够

加快秸秆腐解；然而该类微生物菌剂中的菌种多为单一菌种，腐解效率有待提高且是否对作物有负面影响尚

不清楚。 一些研究人员转而筛选高效降解纤维素、半纤维、木质素相关细菌、真菌、放线菌［８⁃１０］，制作成复合菌

剂，证明其能够进一步加快田间还田秸秆的降解，同时对于土壤肥力、土壤微生物和作物产量都有积极影

响［１１］。 然而这些复合菌剂的效果受到施肥方式、气候、土壤类型、农作物类型的影响，因此，复合菌剂的成分

不是一层不变的，需要因地制宜。
黄河故道沿线受水流冲刷影响，土壤呈碱性砂质状态，该地土壤肥力低下、生物功能弱和微生物多样性

低，导致农作物生长受限，产量较低。 黄河故道地区土壤培肥，对于提高粮食产量有重要意义。 本课题选择江

苏省盐城市滨海县黄河故道地区作为试验点，开展上述研究。 因此本文根据试验区作物秸秆全量直接还田及

土壤性质特点，一方面施加复合菌剂促进秸秆快速还田，增加土壤有机质含量、培育土壤微生物多样性和生物

功能。 该复合菌剂含特色菌种 —一株植物内生真菌 Ｐｈｏｍｏｐｓｉｓ ｌｉｑｕｉｄａｍｂａｒｉｓ，其分离自重阳木茎内皮，被命名

为 Ｂ３。 前期研究表明该菌分泌漆酶的活性很高［１２］，能有效降解木质素并在田间实验中证明可促进水稻生

长［１３］，是一种有益促生菌。 除此之外，本复合菌剂还含枯草芽孢杆菌［１４］、蜂房芽孢杆菌［１５］和黑曲霉［１６］，它们

均具有较好的纤维素和半纤维降解能力。 本文已证明用于加速还田秸秆降解且有植物内生真菌 Ｂ３ 参与的

３６５４　 １１ 期 　 　 　 宋时丽　 等：秸秆还田土壤改良培肥基质和复合菌剂配施对土壤生态的影响 　
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复合菌剂不仅能够较好地降解盆栽玉米秸秆，还有助于改善土壤理化性质、增加作物产量［１７］；但该种复合菌

剂能否在试验区田间发挥作用还需要进一步研究。 另一方面，通过集中腐熟且富含有机质的土壤改良培肥基

质的施加，对该砂质碱性土进行培肥，提高土壤有机质，改善耕地质量。 通过上述两个方面，进行不同的施肥

处理，旨在短期内消减中低产农田土壤障碍、培育土壤生物功能、提升耕地质量和生产力，并选出能够快速土

壤培肥和土壤生物功能培育的最优培肥方式进行推广。

１　 材料与方法

１．１　 试验地概况

试验于 ２０１７ 年 １１ 月 ２２ 日至 ２０１８ 年 ６ 月 １５ 日在江苏省盐城市滨海县界牌镇黄河湾科技公司试验基地

（３４°０６′０８″Ｎ， １１９°５１′１６″Ｅ）进行。 该地区年平均气温为 １４ ℃，年平均降雨量为 ９４２．６ ｍｍ，最大为 １３７１．９
ｍｍ，最少 ５３５．８ ｍｍ，年平均降雨日数为 １００ ｄ 左右，多集中在夏季。 试验地距离黄河故道 ７．２ ｋｍ，土壤为砂质

碱性土。 该地区的冬小麦和夏水稻秸秆均全部还田；本文主要针对第一季稻茬小麦在上季水稻秸秆全部还田

条件下经过处理后土壤的理化性质、生物学性质和土壤微生物多样性变化情况进行研究。
１．２　 菌种及菌剂制作

１．２．１　 菌种

试验中使用的有机物料腐熟剂是用实验室保藏菌种复配形成的复合菌剂，包括植物内生真菌枫香拟茎点

霉（Ｐｈｏｍｏｐｓｉｓ ｌｉｑｕｉｄａｍｂａｒｉｓ），编号为 Ｂ３、黑曲霉（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｎｉｇｅｒ）、枯草芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ）、蜂房芽孢

杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｌｖｅｉ），它们均为能够降解秸秆并对作物有促生功能的有益菌种；通过平板对峙实验表明这四种

菌两两之间没有拮抗作用，说明它们可以一起复配制作成复合菌剂。 真菌用 ４ ℃保藏的斜面进行 ＰＤＡ 转接，
挑取单菌落真菌菌丝用 ＰＤＡ 液体培养基扩繁，２８ ℃，１８０ ｒｐｍ 摇床 ３ ｄ 获得种子液；用－８０ ℃甘油保藏的两种

细菌进行平板划线法复壮，ＬＢ 固体培养基培养后挑取单菌落于 ＬＢ 液体培养基中进扩繁，３７ ℃，１８０ ｒｐｍ 摇床

２ ｄ 获得种子液；取各菌株种子液按接种量 ５％转移到相应的液体培养基中进行放大培养，培养条件同种子液

发酵条件，获得发酵液。 接着测定菌液中菌体数目，细菌用稀释涂布平板法计数，其中枯草芽孢杆菌为 ６．１５×
１０９菌落数 ／ ｍＬ，蜂房芽孢杆菌为 ６．２５×１０９菌落数 ／ ｍＬ；真菌用摇匀烘干称重法，其中 Ｂ３ 为 ３．５２×１０－２ ｇ ／ ｍＬ，黑
曲霉为 ４．１×１０－３ ｇ ／ ｍＬ。
１．２．２　 菌剂制作

实验中所用菌剂剂型均为固体菌剂。 按照麸皮：锯木屑：稻壳＝ ６：３：１，将其混匀后每 ４００ ｇ 装灭菌袋，并
向袋中加 ２００ ｍＬ 水，拌匀后进行 １２１ ℃，２０ ｍｉｎ 灭菌处理，待其冷却后接入 ５０ ｍＬ 菌种发酵液单独发酵，整个

过程均在超净工作台完成。 接种完成后真菌放在 ２８ ℃培养箱培养，待真菌菌丝长满整个发酵袋视为发酵完

成；细菌则放在 ３７ ℃培养箱培养，待有机物料质地粘稠视为发酵完成。 最后将发酵好的四种菌等量混匀，按
照 ６０ ｋｇ ／ ｈｍ２标准均匀撒入田间。
１．３　 试验设计

该试验地长期进行水稻⁃小麦轮作，试验地共分成五个大区，每个大区长 ３０ ｍ，宽 ４５ ｍ，大区之间 １．５ ｍ 间

隔，每个大区面积为 １３３４ ｍ２，整个实验地块面积共 ６６７０ ｍ２，各个大区内人为分成三块，作为三个重复，由于

地块较大，实验重复不便随机分布，但取样是随机的，每个处理取三组重复。 在前季作物水稻秸秆全量还田的

条件下，实验以土壤改良培肥基质（Ｍｏｄｉｆｉｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ，ＭＯＳ，茅峰牌，Ｑ ／ ３２１１８３ ＢＬＴ ００１—２０１７）、复合

微生物菌剂（Ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔ，ＣＭＡ）和化肥（ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ，ＣＦ）为要素，设计了以下五个处理：①
土壤改良培肥基质＋有机物料腐熟复合菌剂＋常规化肥联合处理，ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ；②单独有机物料腐熟复合菌

剂＋常规化肥，ＣＭＡ＋ＣＦ；③单独的土壤改良培肥基质＋常规化肥，ＭＯＳ＋ＣＦ；④常规化肥处理对照，ＣＦ；⑤不施

肥空白对照，ＣＫ。 土壤改良培肥基质从公司购得，主要是由畜禽粪便、药渣、蘑菇渣和秸秆等腐熟有机物料发

酵制成，每克含有效菌落数（ｃｆｕ）≥ ２ 亿个，总养分（Ｎ、Ｐ、Ｋ）≤ ３％，ｐＨ 为 ６．５—８．５。 其中土壤改良培肥基质
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施加 ７５００ ｋｇ ／ ｈｍ２、复合微生物菌剂施加 ６０ ｋｇ ／ ｈｍ２、化肥用量则参照当地习惯常规施加，即施加复合肥（江
苏中东化肥股份有限公司，绿聚能，Ｎ＋Ｐ ２０５＋ Ｋ２０ ≥ ４０％）７５０ ｋｇ ／ ｈｍ２作为基肥，小麦返青期追氮肥（尿素）

１０５ ｋｇ ／ ｈｍ２，拔节孕穗期追氮肥（尿素）２５４ ｋｇ ／ ｈｍ２。 小麦为机器播种，播种密度为 ３７５ ｋｇ ／ ｈｍ２；小麦生长期

间没有进行补苗、间苗工作。 考虑到试验区面积较大，划分的小区无法随机分布，为了避免各小区处理前土壤

的不均匀，分别测定了划分后各小区处理前土壤的基本理化性质，并与小麦不同生长时期的土壤进行比较

分析。
１．４　 土壤样品采集与测定

１．４．１　 土壤样品采集

试验区小区划分后，用取土钻通过五点取样法采取土壤深度为 ５—２０ ｃｍ 的处理前土壤（Ｓ０）、小麦返青

期土壤（Ｓ１）、小麦拔节孕穗期土壤（Ｓ２）、小麦成熟期土壤（Ｓ３），每个处理取三次重复。 土壤采集后，一部分

土壤风干后过 １ ｍｍ 筛进行土壤基本理化性质的测定，其中用于土壤有机质、全氮和全磷测定的土壤需过 １００
目筛。 一部分土壤置于 ４ ℃冰箱进行土壤酶活和土壤微生物量碳 ／氮测定，另一部分放于－８０ ℃冰箱用于土

壤总 ＤＮＡ 的提取。 原始土壤（Ｓ０）的基本理化性质如表 １ 所示，且表中数据总体上相对均匀。

表 １　 处理前土壤（Ｓ０）基本理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ （Ｓ０） ｂｅｆｏｒｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

时期
Ｓｔａｇｅ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｐＨ

有机质
Ｏｒｇａｎｉｃ
ｍａｔｔｅｒ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

总氮
Ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

总磷
Ｔｏｔａｌ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

速效氮
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

速效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

Ｓ０ ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ ８．３５±０．０３ａ ９．７２±１．１３ａ ０．７２±０．０１ａ ０．５１±０．０２ａ １４．７４±０．３３ａ １２．７３±０．６０ａ

ＣＭＡ＋ＣＦ ８．３５±０．０３ａ ８．７６±１．０４ａ ０．６６±０．０７ａ ０．５６±０．０２ａ ９．７６±０．６５ａｂ ９．５４±０．８２ｂ

ＭＯＳ＋ＣＦ ８．３５±０．１５ａ ９．６１±０．２８ａ ０．７０±０．０１ａ ０．５５±０．０２ａ １０．９８±０．７６ａ ７．７２±１．０４ｂ

ＣＦ ８．３７±０．０２ａ ９．４４±０．３６ａ ０．６５±０．００ａ ０．５０±０．０１ａ １１．７４±０．２２ａ ８．８６±０．２３ｂ

ＣＫ ８．３４±０．０１ａ ７．７３±０．１０ａ ０．６６±０．０１ａ ０．４７±０．０１ａｂ １０．０９±０．４０ａｂ ７．７２±０．３９ｂ

时期
Ｓｔａｇｅ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

速效钾
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

速效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

速效钾
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

容重
Ｖｏｌｕｍｅｔｒｉｃ
ｗｅｉｇｈｔ ／
（ｇ ／ ｃｍ３）

孔隙度
Ｐｏｒｏｓｉｔｙ ／ ％

阳离子交换量
Ｃａｔｉｏｎ ｅｘｃｈａｎｇｅ

ｃａｐａｃｉｔｙ ／
（ｃｍｏｌ ／ ｋｇ）

Ｓ０ ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ ２０５．０±９．３２ａ １２．７３±０．６０ａ ２０５．０±９．３２ａ １．４５±０．０１ａ ３７．１１±０．７０ａ １２．４１±６．７３ａ

ＣＭＡ＋ＣＦ ９７．６９±４２．９７ｂ ９．５４±０．８２ｂ ９７．６９±４２．９７ｂ １．５３±０．０１ａ ２３．２１±１．４９ｂ １１．０４±９．２１ａ

ＭＯＳ＋ＣＦ １０６．５２±２．９８ａｂ ７．７２±１．０４ｂ １０６．５２±２．９８ａｂ １．５５±０．０３ａ ２２．６１±３．４６ｂ １１．９４±１．９７ａ

ＣＦ ６９．２４±８．７７ｂ ８．８６±０．２３ｂ ６９．２４±８．７７ｂ １．５８±０．０２ａ ３２．６４±１．２５ａｂ １１．４９±３．７１ａ

ＣＫ １７４．８±４．１９ａｂ ７．７２±０．３９ｂ １７４．８±４．１９ａｂ １．５５±０．０１ａ ２８．３９±１．２５ｂ １０．９９±２．０８ａ

　 　 表中上标不同小写字母表示同一生长期不同处理之间的差异显著，不同大写字母表示相同处理在不同生长期之间的差异显著，Ｐ ＜ ０．０５，表

中数据为平均值±标准误 （ｎ＝ ３）

１．４．２　 土壤样品理化性质的测定

土壤有机质用重铬酸钾氧化外加热法测定［１８］，总氮用碱性过硫酸钾法测定［１９］，总磷用硫酸－过氧化氢消

煮钼锑抗比色法测定，速效氮用碱解扩散法测定［２０］，速效磷用钼锑抗比色法测定［２１］，速效钾用乙酸铵浸提火

焰光度计（ＷＦＸ⁃２００）法测定［２２］，土壤 ｐＨ 用 ｐＨ 计测定（土水比 １∶２．５，体积分数），容重用环刀法测定，土壤阳

离子交换量用乙酸钠－火焰光度计法测定［２３］。
１．４．３　 土壤样品生物学性质的测定

土壤酶活性的测定主要参照关松荫的相关方法［２４］。 土壤纤维素酶活性用 ＤＮＳ 法测定，脲酶活性用靓酚

蓝比色法测定，碱性磷酸酶用苯磷酸二钠比色法测定，分别用 ｍｇ ｇｌｕｃｏｓｅ １０ ｇ－１ ７２ ｈ－１，ｍｇ ＮＨ４⁃Ｎ ｇ－１ ２４ ｈ－１，
μｇ ｐｈｅｎｏｌ ｇ－１ ２４ ｈ－１表示；土壤微生物量碳和土壤微生物量氮均用氯仿熏蒸浸提法测定［２５⁃２６］。

５６５４　 １１ 期 　 　 　 宋时丽　 等：秸秆还田土壤改良培肥基质和复合菌剂配施对土壤生态的影响 　
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１．４．４　 土壤样品总 ＤＮＡ 提取

土壤总 ＤＮＡ 用试剂盒提取（ＦａｓｔＤＮＡ Ｓｐｉｎ Ｋｉｔ），ＰＣＲ 体系为 ５０ μＬ，其中真菌进行 １８ＳｒＲＮＡ 扩增，引物为

ＮＳ１： ５′⁃ＧＴＡＧＴＣＡＴＡＴＧＣＴＴＧＴＣＴＣ⁃ ３′， ＧＣＦｕｎｇ ５′⁃ＣＧＣＣＣＧＣＣＧＣＧＣＣＣＣＧＣＧＣＣＣＧＧＣＣＣ ／ ＧＣＣＧＣＣＣＣＣＧＣＣＣ
ＣＡＴＴＣＣＣＣＧＴＴＡＣＣＣＧＴＴＧ⁃３′，扩增条件为 ９４ ℃变性 ４ ｍｉｎ；９４ ℃３０ ｓ， ５５．５ ℃退火 ３０ ｓ， ７２ ℃延伸 １ ｍｉｎ，３５
个循环，最终再 ７２℃延伸 １０ ｍｉｎ；细菌进行 １６ＳｒＲＮＡ 扩增，引物为 ５１７Ｒ：５′⁃ＡＴＴＡＣＣＧＣＧＧＣＴＧＣＴＧＧ⁃３′， ３５７ｆ⁃
ＧＣ：５′⁃ＣＧＣＣＣＧＣＣＧＣＧＣＧＣＧＧＣＧＧＧＣＧＧＧＧＣ ／ ＧＧＧＧＧＣＡＣＧＧＧＧＧＧＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ⁃３′， 扩增条件为

９４ ℃变性 ４ ｍｉｎ； ９４ ℃１ ｍｉｎ， ６５ ℃退火 １ ｍｉｎ， ２０ 个循环，７２℃延伸 １ ｍｉｎ。 扩增好的 ＰＣＲ 样品进行 ＤＧＧＥ，
其中真菌 ＤＧＧＥ 使用浓度为 ２０％—５０％的变性胶，在 ６０ ℃下电泳 １０ ｈ，然后剥胶进行 ＥＢ 染色，最后扫胶成

像进行后续分析；细菌 ＤＧＧＥ 使用浓度为 ３５％—６５％的变性胶，操作同真菌。
１．４　 小麦产量测定

２０１８ 年 ６ 月 １５ 日小麦成熟时，沿各处理小区对角线取 １ ｍ２样方，每个处理取三组重复，一共 １５ 个样方

（５ 处理×３ 重复）。 实时分数每个样方中小麦总穗数，随后从每个样方中随机抽取 ３０ 株小麦进行穗粒数统

计，通过加权平均值确定不同处理的小麦穗粒数。 千粒重则是将样方中所有小麦脱粒后带回实验室，数小麦

千粒于 ５５ ℃烘箱进行 ７２ ｈ 烘干称重所得。
１．５　 统计分析

本实验的所有数据均采用 ＳＰＳＳ １６． ０ 进行统计分析，柱状图用 ｏｒｉｇｉｎ ８． ６ 软件制作，ＤＧＧＥ 聚类用

ＧｅｌＣｏｍｐａｒ ＩＩ 软件制作。 文中数据通过单因素方差（ｏｎｅ⁃ｗａｙ）分析，Ｔｕｒｋｅｙ 法检验数据差异显著性，其中 Ｐ ＜
０．０５。

２　 结果

２．１　 不同处理土壤化学特性的变化情况

本试验区土壤有机质含量整体偏低（低于 １０ ｇ ／ ｋｇ）。 Ｓ１ 时期，ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＭＯＳ＋ＣＦ 处理的土壤有

机质含量显著高于其他处理，ＣＭＡ＋ＣＦ 处理的有机质含量最低，仅有 ４．８５ ｇ ／ ｋｇ； Ｓ２ 时期，整体上各处理有机

质含量均有所提高，其中仅 ＭＯＳ＋ＣＦ 处理显著高于 ＣＦ 和 ＣＭＡ＋ＣＦ； Ｓ３ 时期，ＣＭＡ＋ＣＦ 处理的有机质含量仍

然最低，ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ、ＭＯＳ＋ＣＦ、ＣＦ 和 ＣＫ 均显著高于该处理，分别高出 １．４４ 倍、１．３４ 倍、１．２２ 倍和 １．２８ 倍。
与 Ｓ０ 相比，Ｓ３ 时期的 ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＭＯＳ＋ＣＦ 处理的有机质含量基本保持不变，而 ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＣＦ 处理分

别降低了 ２９．４１％和 １１．７０％。 相同小麦生长期内，各处理之间的 ＴＮ 含量无显著差异；但不同小麦生长期之

间，Ｓ２ 时期各处理的 ＴＮ 含量显著高于其他生长期。 Ｓ１ 时期，ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＭＯＳ＋ＣＦ 处理的 ＴＰ 含量显著高于

其他处理；Ｓ２ 和 Ｓ３ 时期，ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＣＭＡ＋ＣＦ 处理的 ＴＰ 含量显著高于其他处理，ＭＯＳ＋ＣＦ 仅在 Ｓ１ 时

期提高后便保持较低水平。 随着小麦生长期的不同，整体上各处理土壤中 ＡＮ 含量显著提高。 Ｓ１ 和 Ｓ２ 时期，
ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＭＯＳ＋ＣＦ 处理的 ＡＮ 含量显著高于其他处理，ＣＦ 处理最低；Ｓ３ 时期，ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 处理的

ＡＮ 含量显著高于其他处理；但与 Ｓ１ 相比，ＣＭＡ＋ＣＦ 的 ＡＮ 含量提高了 ２ 倍，而 ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＭＯＳ＋ＣＦ 处

理则分别提高了 １．４４ 和 １．３８ 倍，ＣＦ 处理的 ＡＮ 含量仍然是最低的。 不同小麦生长期中，ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ、
ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＭＯＳ＋ＣＦ 处理的 ＡＰ 含量均显著高于其他处理，其中联合处理的 ＡＰ 含量最高。 此外，ＭＯＳ＋
ＣＭＡ＋ＣＦ 处理的 ＡＫ 含量在不同小麦生长期内也是较高的（表 ２）。 ｐＨ 显著下降，缓解了田间土壤碱性环境，
与 ＣＦ 相比，ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＣＭＡ＋ＣＦ 这两个处理的 ｐＨ 值已接近中性。
２．２　 不同处理土壤物理特性变化情况

表 ３ 结果显示，相同小麦生长期内，各处理土壤容重无显著差异；但一个小麦生长季之后， ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋
ＣＦ、ＣＭＡ＋ＣＦ、ＭＯＳ＋ＣＦ 均表现出容重下降的趋势。 该结果与土壤孔隙度结果相对应，即处理组的土壤空隙度

到 Ｓ３ 时期显著提高，而表中只有 ＣＦ 处理的孔隙度发生下降。 在小麦的三个时期中， ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＣＦ 处理的

ＣＥＣ 数值较小， ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＭＯＳ＋ＣＦ 的 ＣＥＣ 均显著高于 ＣＭＡ＋ＣＦ。

６６５４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　
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表 ２　 不同处理土壤基本化学性质

Ｔａｂｌｅ ２ Ｂａｓｉｃ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｓｏｉｌ

时期
Ｓｔａｇｅ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｐＨ

有机质
Ｏｒｇａｎｉｃ
ｍａｔｔｅｒ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

总氮
Ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

总磷
Ｔｏｔａｌ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

速效氮
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

速效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

速效钾
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

Ｓ１ ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ ７．４０±０．０３ Ａａ ８．３０±０．１１ Ａａ ０．７０±０．０１ Ｂａ ０．５２±０．０４ Ｂａｂ １３．９８±０．７７ Ｂａ １４．７８±０．６０ Ｃａ ６６．００±３．９９ Ｂａｂ

ＣＭＡ＋ＣＦ ７．５０±０．０４ Ａａ ４．８５±０．３７ Ｂｂ ０．５８±０．０２ Ｃａ ０．７０±０．０１ Ａａ ８．０７±１．４１ Ｂｂ ７．７２±０．３９ Ｃｂ ４４．３２±８．８０ Ｂｂ

ＭＯＳ＋ＣＦ ７．５５±０．０２ Ｂａ ９．６１±０．２９ Ａａ ０．６９±０．０３ Ｂａ ０．６２±０．００ Ａａ １１．２８±０．４８ Ｂａｂ ８．０５±０．２０ Ｂｂ ７６．９４±９．４２ Ｂａ

ＣＦ ７．５３±０．０５ Ｂａ ５．３３±０．５９ Ｂｂ ０．６５±０．０２ Ｂａ ０．４２±０．０３ Ｂｂ ６．９７±０．６８ Ｃｂ ４．５３±１．２７ Ｃｃ ４０．６７±２．４３ Ｃｂ

ＣＫ ７．５５±０．０３ Ｂａ ７．７７±０．２９ Ｂａｂ ０．６５±０．０５ ＡＢａ ０．４８±０．０３ Ａｂ ７．４３±０．５２ Ｃｂ １．５７±０．３９ Ｃｃ ６９．２４±９．４２ Ｂａｂ

Ｓ２ ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ ７．４３±０．０３ Ａｂ １０．０２±１．１７ Ａａｂ １．０８±０．０３ Ａａ ０．８３±０．０２ Ａａ １１．６２±０．７６ Ｂａ ２９．５８±２．３７ Ｂａ ８７．０７±１６．６５ Ａｂ

ＣＭＡ＋ＣＦ ７．５２±０．０５ Ａｂ ７．５５±０．２８ Ａｂ ０．９９±０．０１ Ａａ ０．７２±０．０１ Ａａ ９．７７±１．３４ Ｂｂ ２４．３４±１．７８ Ｂａ ４８．５７±５．５２ Ｂｃ

ＭＯＳ＋ＣＦ ７．７３±０．０２ Ａａ １１．０９±０．３７ Ａａ １．０３±０．０５ Ａａ ０．４８±０．０４ Ｂｂ １０．６９±１．０７ Ｂａ ２４．６８±４．７３ ＡＢａ １２９．６±１０．６２ Ａａ

ＣＦ ７．７３±０．０２ Ａａ ７．８４±０．３５ Ａｂ １．０７±０．０１ Ａａ ０．４３±０．０３ Ｂｂ ９．３３±０．４４ Ｂｂ １９．３３±１．０４ Ｂａｂ ６８．０２±２．８７ Ａｃ

ＣＫ ７．７４±０．０３ Ａａ ９．５０±０．３７ Ａａｂ １．１０±０．０３ Ａａ ０．４２±０．０２ Ａｂ ９．３８±１．１１ Ｂｂ １３．６４±２．５４ Ｂｂ ８０．１８±２．８７ Ａｂ

Ｓ３ ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ ７．２８±０．０１ Ａａ ９．７５±０．４０ Ａａ ０．６４±０．０３ Ｂａ ０．７４±０．０１ Ａａ ２０．２７±２．５３ Ａａ ５０．３０±４．０３ Ａａ ９６．６７±６．１５ Ａａ

ＣＭＡ＋ＣＦ ７．１５±０．０６ Ｂａ ６．８３±０．５３ ＡＢｂ ０．７８±０．０４ Ｂａ ０．７５±０．０２ Ａａ １６．６８±０．５６ Ａｂ ３６．８６±１．６４ Ａｂ ６７．８４±３．０１ Ａｂ

ＭＯＳ＋ＣＦ ７．２８±０．０２ Ｃａ ９．２９±１．７６ Ａａ ０．６８±０．０２ Ｂａ ０．６６±０．０２ Ａｂ １５．６３±０．４２ Ａｂ ３６．６３±５．９９ Ａｂ ６９．９７± ４．４４ Ｃｂ

ＣＦ ７．３０±０．０２ Ｃａ ８．２７±０．４８ Ａａ ０．５５±０．０１ Ｂａ ０．６３±０．０２ Ａｂ １５．３３±０．９６ Ａｂ ３０．２８±３．７５ Ａｃ ５９．２７±２．８０ Ｂｃ

ＣＫ ７．４１±０．０４ Ｂａ ８．７１±０．１７ ＡＢａ ０．５９±０．０２ Ｂａ ０．４０±０．０１ Ａｃ １５．４９±０．６６ Ａｂ ２９．８０±２．９９ Ａｃ ５４．３５±２．９９ Ｃｃ

　 　 表中上标不同小写字母表示同一生长期不同处理之间的差异显著，不同大写字母表示相同处理在不同生长期之间的差异显著，Ｐ ＜ ０．０５，表中数据为平均值±标

准误 （ｎ＝３）；Ｓ１：小麦返青期土壤 Ｗｈｅａｔ ｇｒｅｅｎｉｎｇ；Ｓ２： 小麦拔节孕穗期土壤 Ｗｈｅａｔ ｊｏｉｎｔｉｎｇ ａｎｄ ｂｏｏｔｉｎｇ；Ｓ３： 小麦成熟期土壤 Ｗｈｅａｔ ｍａｔｕｒｉｔｙ

表 ３　 不同处理土壤物理特性（平均值±标准误）

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｓｏｉｌ （Ｍｅａｎ±ＳＥ）

时期
Ｓｔａｇｅ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

容重 ／ （ｇ ／ ｃｍ３）
Ｖｏｌｕｍｅｔｒｉｃ ｗｅｉｇｈｔ

孔隙度 ／ ％
Ｐｏｒｏｓｉｔｙ

阳离子交换量 ／ （ｃｍｏｌ ／ ｋｇ）
Ｃａｔｉｏｎ ｅｘｃｈａｎｇｅ ｃａｐａｃｉｔｙ

Ｓ１ ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ １．４３±０．０２ Ａａ ９．３３±１．７１ Ｃｃ １０．３２±１．０５ Ａａ

ＣＭＡ＋ＣＦ １．４８±０．０１ Ａａ ６１．００±０．１６ Ｂａ ７．７６±２．７３ Ｂｃ

ＭＯＳ＋ＣＦ １．４１±０．０１ Ｂａ １６．９１±０．２２ Ｃｃ １０．８８±１．８１ Ｂａ

ＣＦ １．５２±０．０１ Ａａ １２．５７±０．２５ Ｃｃ ９．１１±３．０７ Ｂｂ

ＣＫ １．５０±０．０１ Ａａ ２５．１７±０．４４ Ｂｂ １０．７５±３．９２ Ｂａ

Ｓ２ ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ １．４１±０．０４ Ａａ ５０．６６±２．０３ Ｂｂ ９．６０±２．７８ Ｂｂ

ＣＭＡ＋ＣＦ １．４８±０．０４ Ａａ ７２．５１±１．１０ Ａａ ７．５８±１．６８ Ｂｃ

ＭＯＳ＋ＣＦ １．４２±０．０２ Ｂａ ５８．９９±１．４１ Ｂｂ １１．０４±０．９０ Ａａ

ＣＦ １．４９±０．０２ Ｂａ ５８．７４±０．７７ Ａｂ ９．８２±１．３２ Ｂｂ

ＣＫ １．５２±０．０１ Ａａ ５１．７８±０．６８ Ａｂ １１．０３±３．３９ Ａａ

Ｓ３ ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ １．４４±０．０３ Ａａ ６８．８４±０．７７ Ａａ １０．５９±５．８２ Ａａ

ＣＭＡ＋ＣＦ １．５１±０．０１ Ａａ ７０．６８±０．７３ Ａａ ８．８３±２．９５ Ａｂ

ＭＯＳ＋ＣＦ １．５３±０．０１ Ａａ ６９．１９±０．０６ Ａａ １１．６３±３．００ Ａａ

ＣＦ １．５６±０．０３ Ａａ ２４．７５±１．８６ Ｂｃ １０．２８±４．０８ Ａａｂ

ＣＫ １．５２±０．０１ Ａａ ５７．０４±０．５３ Ａｂ １１．６０±４．８４ Ａａ

　 　 表中上标不同小写字母表示同一生长期不同处理之间的差异显著，不同大写字母表示相同处理在不同生长期之间的差异显著，Ｐ ＜ ０．０５

２．３　 不同处理土壤生物学特性的变化情况

２．３．１　 土壤纤维素酶活

图 １ 中，随着小麦生长，土壤纤维素酶活整体呈上升趋势；与未处理前土壤比，Ｓ３ 时期各处理土壤纤维素

酶活均显著提高。 Ｓ１ 时期，ＣＭＡ＋ＣＦ 处理的土壤纤维素酶活最低，ＣＦ 处理的土壤纤维素酶活显著高于ＣＭＡ＋
ＣＦ，其他处理之间无显著差异； Ｓ２ 时期，ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＣＫ 两个处理的土壤纤维素酶活较低，ＭＯＳ＋ＣＦ 处理的土
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壤纤维素酶活显著高于 ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＣＫ；Ｓ３ 时期，ＣＭＡ＋ＣＦ 处理的土壤纤维素酶活最高并显著高于 ＣＫ。

图 １　 不同处理土壤纤维素酶酶活

Ｆｉｇ．１　 Ｓｏｉｌ ｃｅｌｌｕｌａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ：土壤改良培肥基质＋有机物料腐熟剂＋常规化肥，ＣＭＡ＋ＣＦ：有机物料腐熟剂＋常规化肥，ＭＯＳ＋ＣＦ：土壤改良培肥基质＋常规

化肥，ＣＦ：常规化肥，ＣＫ：不施肥空白对照。 完全不同的大写字母表示同一处理不同时期间差异显著，完全不同的小写字母表示同一时期不

同处理间差异显著（Ｐ ＜ ０．０５），图中数据为平均值±标准误（ｎ＝ ３）；Ｓ０： 处理前土壤； Ｓ１：小麦返青期土壤；Ｓ２： 小麦拔节孕穗期土壤；Ｓ３： 小

麦成熟期土壤

２．３．２　 土壤脲酶酶活

图 ２ 中，Ｓ１ 和 Ｓ２ 时期（即小麦生长前期）土壤脲酶活性较低，且与 Ｓ０ 相比无显著差异。 与其他时期相

比，Ｓ３ 时期，除 ＣＫ 之外，其他处理的脲酶活性均显著提高；而与 ＣＫ 相比，ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 提高了 ５６．８７％、
ＣＭＡ＋ＣＦ 提高了 ３７．２９％、ＭＯＳ＋ＣＦ 提高了 ２９．１５％。 ＣＦ 和 ＣＫ 处理的脲酶活性大小相似。 虽然单独施加土壤

改良培肥基质和单独施加菌剂都能提高土壤脲酶活性，但二者联合施加的效果更加显著。
２．３．３　 土壤碱性磷酸酶酶活

图 ３ 显示，在小麦的整个生长时期中，土壤碱性磷酸酶活性呈先提高后下降的趋势，且各处理之间无显著

差异。 其中 Ｓ１ 和 Ｓ２ 时期，ＣＫ 处理的土壤碱性磷酸酶活性较高，其次为 ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＭＯＳ＋ＣＦ 处理；Ｓ３
时期，ＣＭＡ＋ＣＦ 处理的土壤碱性磷酸酶活性较高，其次为 ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 处理。
２．３．４　 土壤微生物量碳和微生物量氮

土壤微生物量碳在不同小麦生长时期呈先下降后上升的趋势（图 ４）。 Ｓ０ 时期各处理微生物量碳无显著

差异；Ｓ１ 时期，ＭＯＳ＋ＣＦ 处理的微生物量碳含量显著高于 ＣＫ 和 ＣＦ 处理，但与 ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＣＭＡ＋ＣＦ 之

间无显著差异；Ｓ２ 时期，与 Ｓ１ 时期相比，整体上所有处理的土壤微生物量碳都出现下降；但 ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ、
ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＭＯＳ＋ＣＦ 处理均显著高于 ＣＫ 和 ＣＦ，其中 ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ ＞ ＣＭＡ＋ＣＦ ＞ ＭＯＳ＋ＣＦ；Ｓ３ 时期，与 ＣＫ
和 ＣＦ 相比，ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ、 ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＭＯＳ＋ＣＦ 处理的微生物量碳均显著提高，其中 ＣＭＡ＋ＣＦ 处理的微生

物量碳含量最高。 ＣＦ 和 ＣＫ 处理的土壤微生物量碳在整个小麦生长时期的土壤微生物量碳含量均较低。
微生物量氮在不同小麦生长时期中呈上升趋势（图 ４）；Ｓ３ 时期，不同处理的土壤微生物量氮含量与 Ｓ０

相比均显著提高，仅 ＣＫ 无显著变化。 Ｓ２ 和 Ｓ３ 时期，不同处理的 ＭＢＮ 含量均有如下顺序：ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ ＞
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图 ２　 不同处理土壤脲酶酶活

Ｆｉｇ．２　 Ｓｏｉｌ ｕｒｅａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

图 ３　 不同处理土壤碱性磷酸酶酶活

Ｆｉｇ．３　 Ｓｏｉｌ ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

ＣＭＡ＋ＣＦ ＞ ＭＯＳ＋ＣＦ ＞ ＣＦ ＞ ＣＫ；与 ＣＫ 相比，Ｓ３ 时期的 ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ、ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＭＯＳ＋ＣＦ 处理分别提高

了 ３．１４ 倍、２．７２ 倍和 ２．１５ 倍。
２．３．５　 不同处理土壤微生物多样性的变化情况

ＤＧＧＥ 图谱中（图 ５）可以清晰地看出土壤中的细菌丰度显著高于真菌。 根据细菌和真菌条带数目的统
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图 ４　 不同处理土壤微生物量碳和微生物量氮含量

Ｆｉｇ．４　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｍｉａｏｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

计分析显示（图 ８）：Ｓ１ 和 Ｓ２ 时期，ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＭＯＳ＋ＣＦ 处理的细菌条带数目显著高于 ＣＦ 和 ＣＫ，但这

两个处理之间无显著差异；Ｓ２ 和 Ｓ３ 时期，ＣＭＡ＋ＣＦ 处理的条带数显著低于 Ｓ１ 时期；并且 Ｓ３ 时期，各处理的

细菌条带数无显著差异；此外，在整个小麦生长期间，ＣＫ 处理土壤细菌 ＤＧＧＥ 条带和深浅无显著变化。 Ｓ１ 时

期，ＣＭＡ＋ＣＦ 的真菌条带数显著高于 ＣＫ，其他处理的真菌条带数无显著差异；Ｓ２ 时期，ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＣＦ 处理的

真菌条带数显著低于其他处理；Ｓ３ 时期，ＣＭＡ＋ＣＦ 处理的真菌条带数最少，ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＣＦ 的真菌条带

数较多。 总之，ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＣＫ 处理的真菌条带数在整个小麦生长期无显著变化，ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＭＯＳ＋ＣＦ
处理的真菌条带数在小麦生长后期显著下降。

接着对细菌和真菌的 ＤＧＧＥ 图谱进行相似性聚类分析（图 ６ 和图 ７）。 真菌（图 ６）聚类图显示，相同小麦

生长期，不同处理之间的真菌相似性较差；而相同处理，不同小麦生长期中的真菌相似性较大，表明导致土壤
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图 ５　 不同处理土壤细菌和真菌 ＤＧＧＥ 图谱

Ｆｉｇ．５　 ＤＧＧＥ ｍａｐ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

由于处理较多，时期较多，土壤样品也较多，一张图上无法放满所有重复，为了方便比较分析，将 ５ 个处理和 ３ 个时期（Ｓ１ 小麦返青期、Ｓ２ 小

麦拔节孕穗期、Ｓ３ 小麦成熟期）放在一块胶上，做三块胶，每个样三次生物学重复，选择其中一张作为代表进行分析

图 ６　 真菌 ＤＧＧＥ 图谱聚类分析

Ｆｉｇ．６ ＤＧＧＥ ｃｌｕｓｔｅｒ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｔｈｅ ｔｅｓｔ ａｒｅａ

真菌多样性发生变化的主要原因在于处理不同，不同小麦的生长期对其影响不大。 细菌聚类结果与真菌相似

的是（图 ７），相同小麦生长期，不同处理之间的细菌分别属于三个不同分支，而相同处理不同小麦生长期表现

为聚集现象，表明不同处理时对土壤细菌多样性变化的影响较大。 此外，ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＣＦ 处理中土壤细

菌组成相似，ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＭＯＳ＋ＣＦ 处理的土壤细菌组成相似，ＣＫ 的土壤细菌组成与其他处理均不相似。
２．４　 不同处理小麦成熟期农艺性状及产量情况

表 ３ 显示 ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＣＭＡ＋ＣＦ 单位面积平均小麦棵数较其他处理显著增加；ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 的小

麦平均株高也高于其他处理；与 ＣＫ 和 ＣＦ 相比，ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＣＭＡ＋ＣＦ 处理的小麦平均穗粒数显著提

高。 试验区各处理小麦产量顺序为：ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ ＞ ＣＭＡ＋ＣＦ ＞ ＭＯＳ＋ＣＦ ＞ ＣＦ ＞ ＣＫ；与 ＣＫ 相比，ＭＯＳ＋
ＣＭＡ＋ＣＦ、ＣＭＡ＋ＣＦ、ＭＯＳ＋ＣＦ 和 ＣＦ 的小麦产量分别提高了 １４９．２９％、１３１．７５％、１０５．５８％和 ８７．１４％；而与 ＣＦ
相比，ＣＫ 的产量下降了 ４６．５６％，ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ、ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＭＯＳ＋ＣＦ 的产量分别提高 ３３．２１％、２３．８４％和

９．８５％。
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图 ７　 细菌 ＤＧＧＥ 图谱聚类分析

Ｆｉｇ．７ ＤＧＧＥ ｃｌｕｓｔｅｒ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｔｅｓｔ ａｒｅａ

表 ４　 不同处理小麦农艺性状及产量

Ｔａｂｌｅ ４　 Ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ａｎｄ ｙｉｅｌｄ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

棵数 ／ ｍ２

Ｗｈｅａｔ ｎｕｍｂｅｒｓ
株高 ／ ｃｍ

Ｗｈｅａｔ ｈｅｉｇｈｔ
穗粒数

Ｇｒａｉｎ ｎｕｍｂｅｒｓ
千粒重 ／ ｇ

Ｔｈｏｕｓａｎｄ ｗｅｉｇｈｔ
理论产量 ／ （ｋｇ ／ ｈｍ２）

Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｙｉｅｌｄ

ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ ６４６．７±３８．６８ ａ ５３．９０±１．８０ ａ ３７．８０±２．２８ ａ ３８．６２±０．２１ ａ ７５４４±４８８．３ ａ

ＣＭＡ＋ＣＦ ６３４．７±３７．７２ ａ ４５．８０±１．３５ ｂ ３９．８０±３．７２ ａ ３７．８３±０．８２ ｂ ７０１３± ５２４．３ ａ

ＭＯＳ＋ＣＦ ４８０．０±４９．１５ ｂ ４５．０５±１．６５ ｂ ３５．５０±２．４７ ｂ ３８．７０±０．４１ ａ ６２２１± ２９０．３ ａｂ

ＣＦ ４１６．７±２５．５７ ｂ ４３．３７±１．２８ ｂ ３４．９０±１．４６ ｂ ３７．２５±０．２２ ｃ ５６６３±４１８．５ ｂ

ＣＫ ４９０．７±５４．４６ ｂ ３３．９９±１．０１ ｃ １９．３０±２．３２ ｃ ３７．５２±０．６８ ｃ ３０２６±２８８．０ ｃ

　 　 不同字母表示同一处理不同时期间差异显著（Ｐ ＜ ０．０５）

３　 讨论

３．１　 不同处理对土壤理化性质的影响

良好的土壤理化状况是土壤肥力提升的重要基础。 不同的施肥措施带来的培肥效果也有所差异。 王

芳［２７］等人发现在渭北旱塬耕地上，秸秆中高量还田配施化肥对土壤培肥效果不如秸秆堆肥配施化肥，说明在

常规化肥处理下，仅直接进行秸秆还田对于地力提升、提高产量是不够的。 在秸秆全量还田的条件下，本文利

用能高效降解还田秸秆的复合菌剂与化肥配施，结果表明到小麦成熟期，该处理显著提高了土壤总氮和速效

养分含量，这与之前的盆栽研究结果相一致［１７］，可能由于秸秆中丰富的碳源刺激了土壤微生物活性，加强了

土壤微生物对养分的转化［２８］；但在小麦生长前期，复合菌剂中含丰富的微生物，为了满足自身的生长繁殖，大
量消耗了土壤中的即用养分［２９］，导致小麦生长前期土壤中的养分含量持续偏低。 与复合菌剂加速还田秸秆

降解不同，土壤改良培肥基质（ＭＯＳ）中为集中腐熟的混合有机物料，本身有机质含量较高（５５％），还含有促

进养分转化的有益微生物菌种。 与直接还田的秸秆相比，土壤微生物更倾向于优先降解腐熟的有机物料，因
此，整个小麦生长期间，ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＭＯＳ＋ＣＦ 处理中土壤有机质含量较高。 土壤有机质是表征土壤肥

力的重要指标，也是土壤培肥的关键［３０］。 土壤改良培肥基质与复合菌剂联合配施，其土壤速效含量和有机质

含量显著高于其他处理，表明该处理能在短期内有效提高土壤有机质含量，能更好地为作物提供速效养分。
ＭＯＳ 和 ＣＭＡ 中均含丰富的活性微生物，但这两者菌群的主要功能有别：ＭＯＳ 中的微生物主要为固氮、解磷和

解钾菌；ＣＭＡ 中的微生物主要是有机物料降解菌。 在配施化肥的情况下，复合菌剂优先降解腐熟的有机物

料，释放养分的同时通过刺激有机质分解菌群和促进有机质分解酶活性，出现了激发效应［３１］，因此能够在小

麦生长期间有效提高土壤有机质、总磷和速效养分［３２］。 土壤物理性质的改善对于土壤肥力的提升大有裨益。

２７５４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　
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图 ８　 不同小麦生长期各处理真菌、细菌条带数

Ｆｉｇ．８　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｂａｎｄｓ ｏｆ ａｌｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｗｈｅａｔ ｇｒｏｗｉｎｇ ｓｔａｇｅｓ

ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ、ＣＭＡ＋ＣＦ 和 ＭＯＳ＋ＣＦ 处理土壤容重均表现出下降趋势，表明土壤开始变得松软。 这一结果与

土壤孔隙度结果相对应，即 ＣＦ 之外的其他处理土壤空隙度到小麦成熟期均显著提高，只有单独化肥处理的

空隙度发生下降，表明长期施用化肥导致土壤板结，这与王娟的研究结果相一致［３３］。
３．２　 不同处理对土壤酶活和微生物区系的影响

土壤酶主要是由土壤微生物分泌，在催化土壤多种生化反应中扮演重要角色。 钱海燕［７］ 等人研究发现

土壤微生物种类和丰度对土壤酶活影响较大，其中细菌丰度主要影响土壤脲酶活性。 ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 处理的

土壤脲酶活性显著提高，并且高于其他处理，这可能与该处理中较高的细菌多样性和丰度有关。 ＤＧＧＥ 图谱

显示，ＣＭＡ＋ＣＦ 处理的真菌条带数在小麦返青期显著高于 ＣＫ，但在小麦生长后期，该处理土壤中的真菌丰度

３７５４　 １１ 期 　 　 　 宋时丽　 等：秸秆还田土壤改良培肥基质和复合菌剂配施对土壤生态的影响 　
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显著降低，可能是因为复合菌剂中的微生物主要在作物生长早期发挥作用，这与于建光［３４］等人的研究结果相

一致。 小麦生长后期，ＣＭＡ＋ＣＦ 处理土壤纤维素酶活显著提高，并且土壤微生物量碳含量高于其他处理，表
明添加的复合菌剂在前期的生长适应和培育后，在还田秸秆的刺激下能有效降解秸秆并提高土壤微生物活

性，增加土壤碳库，具有提高土壤有机碳的潜力［３５］。 由于 ＭＯＳ 和 ＣＭＡ 两种产品的功能微生物群存在差异，
ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 处理使整个小麦生长过程中土壤纤维素酶活较低，有研究发现有机肥处理降低了主要秸秆降

解细菌门的丰度如厚壁菌门和酸杆菌门［３６］，这可能是导致联合处理纤维素酶活低于其他处理的原因；而 ＭＯＳ
＋ＣＭＡ＋ＣＦ 处理的土壤脲酶活性和土壤微生物量氮含量都是最高的，表明联合处理土壤的养分循环较为活

跃。 土壤碱性磷酸酶活在各处理之间无显著差异，仅随小麦生长时期变化，这与马晓霞［３７］等人的研究结果一

致。 提高土壤微生物多样性和丰度对于提高土壤肥力至关重要［３８］。 有研究表明长期化肥处理降低了土壤微

生物多样性［３９］，有机肥通过改变土壤条件而影响细菌群落［３２］；说明土壤微生物发生改变与不同的施肥措施

密切相关，这与本研究的研究结果相一致。 由于本文目前仅完成了一季处理，ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ、ＣＭＡ＋ＣＦ 和

ＭＯＳ＋ＣＦ 对土壤微生物的改变主要体现在微生物丰度和群落组成的差异上，至于土壤微生物多样性的提高还

需要继续进行相同处理再研究。 有趣的是，ＣＭＡ＋ＣＦ 在小麦成熟期的真菌条带数显著低于其他处理，对不同

处理小麦赤霉病发病率和呕吐毒素（ＤＯＮ）含量测定结果显示（文中未提供数据），ＣＭＡ＋ＣＦ 处理的小麦籽粒

中呕吐毒素浓度显著低于 ＣＫ 和 ＣＦ 处理，而真菌种类减少可能有利于减轻作物土传病害的发生［４０］。
３．３　 不同处理对小麦产量影响

有研究表明在施加化肥的基础上增施有机肥或秸秆还田可以提高小麦产量［４１］，小麦理论产量结果显示，
与 ＣＦ 处理相比，ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 产量提高了 ３３．２１％；ＣＭＡ＋ＣＦ 紧跟其后，提高了 ２３．８４％。 这可能是由于

ＭＯＳ＋ＣＭＡ＋ＣＦ 处理速效养分高，土壤脲酶活性强，土壤 Ｎ 素的生物转化过程强，环境土壤物理环境提高，土
壤微生物丰度提高综合作用的结果［４２］。 ＣＭＡ＋ＣＦ 处理的小麦产量仅次于联合处理，由于两种处理均有复合

菌剂的添加，表明田间施加复合菌剂，能够通过改善土壤理化状况，提高土壤微生物活性，进而提高了作物产

量，这与他人的的研究结果一致［４３⁃４４］。 ＭＯＳ＋ＣＦ 处理的小麦产量没有显著高于 ＣＦ 处理的原因可能是 ＭＯＳ 中

的养分释放需要时间，若长期施用，会有较好的结果［４５⁃４６］。

４　 结论

总之，从本季田间处理结果来看，土壤改良培肥基质和复合菌剂联合配施对试验区土壤的培肥效果最好。
但长期来看，进行技术推广，必要考虑经济效益，此时联合配施的成本太高，收益较低，不利于推广。 反观

ＣＭＡ＋ＣＦ 处理，其对试验区土壤的培肥效果在土壤纤维素酶活、土壤微生物量碳以及细菌多样性中优于联合

配施，小麦产量与联合配施相比也无显著差异，且复合菌剂用量较少，价格实惠。 综上所述，秸秆还田条件下，
添加复合菌剂是最优培肥措施，在中低产农田中具有较高的推广价值。
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