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秸秆还田对玉米根际氨氧化微生物群落及红壤硝化潜
势的影响

郑　 洁１，２，程梦华３，栾　 璐１，孔培君１，２，孙　 波１，蒋瑀霁１，∗

１ 土壤与农业可持续发展国家重点实验室（中国科学院南京土壤研究所）， 南京　 ２１０００８

２ 中国科学院大学， 北京　 １０００４９

３ 南京师范大学生命科学学院， 南京　 ２１００２３

摘要：为探讨酸性红壤根际氨氧化微生物群落以及硝化作用对不同秸秆还田处理的响应，基于中国科学院鹰潭红壤生态实验站

设置的秸秆还田长期试验平台（９ 年），采用荧光定量 ＰＣＲ 和高通量测序技术，研究不同秸秆还田处理（不施肥（ＣＫ）；氮磷钾肥

（ＮＰＫ）；氮磷钾肥＋秸秆（ＮＰＫＳ）；氮磷钾肥＋秸秆猪粪配施（ＮＰＫＳＭ）；氮磷钾肥＋秸秆生物炭（ＮＰＫＢ））下玉米根际土壤氨氧化

古菌（ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ａｒｃｈａｅａ， ＡＯＡ）和细菌（ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ， ＡＯＢ）丰度和群落结构的变化，揭示了秸秆还田对根

际氨氧化微生物群落结构和硝化潜势（ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｃｔｉｖｉｔｙ， ＰＮＡ）的影响机制。 结果发现：相比 ＣＫ 和 ＮＰＫ 处理，秸秆

还田显著提高了土壤养分含量和硝化潜势，其中有机碳（ＳＯＣ）、全氮（ＴＮ）、全磷（ＴＰ）、速效磷（ＡＰ）、速效钾（ＡＫ）、硝态氮

（ＮＯ－
３ ⁃Ｎ）和铵态氮（ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ）含量显著增加，ＮＰＫＳＭ 处理对土壤肥力提升效果最佳。 ＡＯＡ 的硝化潜势显著高于 ＡＯＢ，表明 ＡＯＡ
主导了土壤硝化作用。 秸秆还田显著提高了 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 丰度，改变了群落组成，Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｃｈａｏ１ 指数均高于未添加秸秆的

处理。 ＳＯＣ、ＴＮ 和 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 以及 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 多样性指数分别与 ＰＮＡＡＯＡ和 ＰＮＡＡＯＢ呈显著正相关。 结构方程模型表明，ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 和

ＴＮ 通过 ＡＯＡ 丰度和 ＡＯＢ 多样性间接影响 ＰＮＡｔｏｔａｌ。 研究结果表明，秸秆还田处理能够显著提高红壤肥力，增加红壤 ＡＯＡ 和

ＡＯＢ 数量和活性，从而促进红壤氮素转化过程，其中秸秆猪粪配施的提升效果最佳。
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根际微生物作为土壤生物群落中最活跃且具有决定性影响的组分之一，在土壤⁃植物生态系统中参与了

土壤有机质等养分循环和能量流动。 揭示植物—根际微生物根际对话过程及其调控机制，对促进植物生长发

育和生产力的提高至关重要［１—２］。 氮是陆地生态系统中控制植物生长的关键限制营养元素，根际土壤微生物

驱动着土壤—植物系统中氮素循环过程，将氮素转化为可被植物吸收的形态，满足植物的氮素需求。 硝化作

用是土壤氮素形态转化的关键步骤之一，我国农田生态系统硝化活性较高，以自养硝化作用为主［３—４］。 作为

自养硝化过程的氨氧化过程是第一和限速步骤，主要由含氨单加氧酶基因（ａｍｏＡ）的氨氧化古菌（ａｍｍｏｎｉａ⁃
ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ａｒｃｈａｅａ， ＡＯＡ）和氨氧化细菌（ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ， ＡＯＢ）共同驱动，在有氧环境下将氨氧化为

亚硝酸盐［５］。 近年来，全程氨氧化微生物（Ｃｏｍａｍｍｏｘ）的发现使人们对氮循环有了全新的认识，但是深入研

究发现 Ｃｏｍａｍｍｏｘ 大都来自铵贫瘠的生境，而在高底物浓度的农田土壤硝化过程中典型的氨氧化微生物

（ＡＯＡ 和 ＡＯＢ）扮演的角色并不能被 Ｃｏｍａｍｍｏｘ 所取代［６—７］。 农田生态系统中，环境因子（ｐＨ、ＮＨ４浓度等）
和农田管理措施（种植方式、施肥管理等）决定着土壤中氨氧化微生物的生态位分异，影响群落的丰度和硝化

潜势［８］。 研究表明低 ｐＨ 和低 ＮＨ４浓度条件下，ＡＯＡ 在氨氧化过程中发挥着主导作用，而 ＡＯＢ 则倾向于主导

中性和碱性土壤，以及高 ＮＨ４浓度环境的氨氧化过程［９—１０，１１］。 Ｗｕ 等［１２］ 和 Ｓｕ 等［１３］ 研究发现，不同的施肥管

理方式会显著影响 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的群落结构。 可见，研究 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落对农田管理措施和环境因子的响

应机制一直是农田生态系统研究的热点问题，对深入认识氮素转化机制具有重要意义。
红壤是中国南方地区的主要土壤类型，其分布地区气候条件优越。 由于红壤酸性强，土质粘重，脱硅富铁

铝化现象严重，导致土壤氮素供应失衡［１１］。 与此同时，农田过度施用氮肥，加剧土壤酸化，导致氮素转化功能

微生物丰度和代谢活性下降，降低了作物生产力和氮素养分利用率，同时还会对环境造成负担［１４］。 研究表

明，秸秆还田是培肥地力，改良土壤性状的有效途径之一。 作为土壤养分和有机物质的重要来源，秸秆分解刺

激了土壤微生物的活性，通过提高土壤氮素有效性加速氮素循环，促进作物生长发育［１５］。 但是秸秆还田存在

腐解慢、与作物争氮和土壤疏松等不利因素，导致作物出苗困难、诱发病虫害等问题［１６］。 因此，揭示秸秆还田

的高效激发效应，对建立贫瘠红壤快速培肥的调控技术具有重要的实践价值。
Ｔｏｓｔｉ 等发现秸秆猪粪配施通过调节秸秆中的碳氮比可以加快微生物的矿化作用，显著提高有机氮的矿

化与矿质氮的微生物固持，进而增加作物产量［１７］。 Ｙｕ 等发现秸秆生物炭可以增加微孔生境的可用性，提高

微生物生物量和多样性［１８］。 不同秸秆还田方式对培育土壤肥力、增强功能微生物活性具有重要影响，但目前

关于秸秆还田处理对根际氨氧化微生物群落和功能的影响机制尚不明确。 为此，本研究以南方典型旱地红壤
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为研究对象，依托秸秆还田长期定位试验（９ 年），通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序技术，研究不同秸秆还田处理对玉

米根际氨氧化微生物多样性和群落结构、以及硝化潜势的影响，旨在揭示不同秸秆还田处理对根际氮转化微

生物调控机制，以期为建立科学高效的秸秆还田措施、提高氮肥利用率提供科学依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

田间试验于 ２０１０ 年设置在江西省鹰潭市中国科学院红壤生态实验站（１１６°５５Ｅ，２８°１３Ｎ），属中亚热带季

风气候，年平均气温 １７．８℃，年降水量约为 １７９５ ｍｍ，其土壤为第四纪红黏土发育的红壤（黏化湿润富铁铝

土）。 田间试验小区面积为 １００ ｍ２（５ ｍ×２０ ｍ）。 土壤酸性较强、有机质低。 试验地开始前表层土壤（０—２０
ｃｍ）的基本理化性质为：ｐＨ ４．７３，有机碳 ２．５２ ｇ ／ ｋｇ，全氮 ０．４０ ｇ ／ ｋｇ，全磷 ０．２３ ｇ ／ ｋｇ，碱解氮 ３８．３０ ｍｇ ／ ｋｇ，全钾

１１．９５ ｇ ／ ｋｇ，速效磷 ０．７６ ｍｇ ／ ｋｇ，速效钾 ４７．５８ ｍｇ ／ ｋｇ，阳离子交换量 １２．１２ ｃｍｏｌ ／ ｋｇ。
１．２　 试验材料与设计

试验共设置 ５ 个处理，分别为：不施肥（ＣＫ）；氮磷钾肥（ＮＰＫ）；氮磷钾肥＋秸秆（ＮＰＫＳ）；氮磷钾化肥＋秸
秆猪粪配施（秸秆猪粪按 ９∶１ 的碳配比施用，ＮＰＫＳＭ）；氮磷钾肥＋秸秆生物炭（ＮＰＫＢ）。 试验供试作物为玉米

（Ｚｅａ ｍａｙｓ Ｌ．，苏玉 ２４），每年 ４ 月份种植，７ 月份收获。 每个处理设置 ３ 个重复，随机区组排列。 秸秆生物炭

是利用风干玉米秸秆在生物炭炉中 ４５０ ℃下通过厌氧闷烧制成。 不同秸秆还田处理（ＮＰＫＳ、ＮＰＫＳＭ、ＮＰＫＢ）
每年的碳输入量为 １０００ ｋｇ ／ ｈｍ２，各处理的化肥的施入量为：尿素（Ｎ， １５０ ｋｇ ／ ｈｍ２），钙镁磷肥（Ｐ ２Ｏ５， ７５ ｋｇ ／
ｈｍ２），无机钾肥（Ｋ２Ｏ， ６０ ｋｇ ／ ｈｍ２），所有氮磷钾肥、秸秆、猪粪和生物炭在玉米种植前一次性施入土壤并翻耕

混匀。
１．３　 样品采集与土壤性质测定

在 ２０１９ 年 ７ 月玉米收获前，采集不同秸秆还田处理的根际土壤（０—２０ ｃｍ）。 采用 Ｓ 型取样法，在每一个

小区中随机选择 １０ 株玉米植株，抖落表面土壤，然后将植物根际土壤抖落至盆中混匀，用无菌自封袋密封，置
于带有干冰的采样箱中带回实验室。 所有土壤样品共分为三份：经自然风干过筛后用于土壤理化性质分析；
保存于－２０ ℃冰箱在一周内完成氨氧化微生物的硝化潜势测定；保存于－８０ ℃冰箱用于土壤基因组总 ＤＮＡ
提取分析。 土壤 ｐＨ 采用水浸提电位法（土 ／水比为 １∶２．５），土壤含水量（Ｍｏｉｓｔｕｒｅ）采用烘干法，有机碳（ＳＯＣ）
采用重铬酸钾⁃外加热法，全氮（ＴＮ）采用凯氏定氮法，全磷（ＴＰ）采用高氯酸⁃硫酸酸溶⁃钼锑抗比色法，速效磷

（ＡＰ）采用碳酸氢钠提取法，速效钾（ＴＫ）采用原子吸收分光光度法，铵态氮（ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ）和硝态氮（ＮＯ－

３ ⁃Ｎ）采用

２ ｍｏｌ ／ Ｌ ＫＣＬ 溶液浸提，流动分析仪测定［１９］。
１．４　 高通量测序与荧光定量 ＰＣＲ 分析

采用 ＭｏＢｉｏ ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ ＤＮＡ（ＭＩＢＩＯ ｌａｂｏｒａｔｏｒｉｅｓ Ｉｎｃ．，Ｃａｒｓｂａｄ，ＵＳＡ） 试剂盒提取土壤样品 ＤＮＡ。 通过

ＮａｎｏＤｒｏｐ􀳏 ＮＤ⁃２０００ 检测 ＤＮＡ 浓度质量，然后进行 １．２％（ｗ ／ ｖ）的琼脂糖凝胶电泳，检测 ＤＮＡ 片段大小。
ＡＯＡ 的扩增引物为 Ａｒｃｈ⁃ａｍｏＡ ２６Ｆ （ ５′⁃ＧＡＣＴＡＣＡＴＡＴＴＣＴＡＣＡＣＷＧＡＣＴＧＧＧＣ⁃ ３′） 和 Ａｒｃｈ⁃ａｍｏＡ ４１７Ｒ （ ５′⁃
ＧＧＴＧＴＣＡＴＡＴＡＴＧＧＡＧＧＣＡＡＣＧＴＴＧＧ⁃３′）；ＡＯＢ 的扩增引物为 ａｍｏＡ⁃ １Ｆ（５′⁃ＧＧＧＧＴＴＴＣＴＡＣＴＧＧＴＧＧＴ⁃ ３′）和

ａｍｏＡ⁃ ２Ｒ（５′⁃ＣＣＣＣＴＣＫＧＳＡＡＡＧＣＣＴＴＣＴＴＣ⁃３′）。 ＰＣＲ 反应体系为 ２０ μＬ：２×ＳＹＢＲ Ｐｒｅｍｉｘ １０ μＬ，０．８ μＬ 上下

引物，１ μＬ ＤＮＡ 模板，加 ｄｄＨ２Ｏ 补足。 ＰＣＲ 扩增条件为：９４℃预变性 ２ ｍｉｎ，９４℃变性 ３０ ｓ，５５ ℃退火 ３０ ｓ，
７２℃延伸 ３０ ｓ，７２℃终末延伸 １０ ｍｉｎ，循环 ３０ 次。 ＰＣＲ 产物纯化回收后制备测序文库，通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 平

台进行高通量测序。 生物信息学分析采用 Ｍｏｔｈｕｒ 软件包对原始序列进行质量筛选，对保留的序列进行修剪。
选择与 ｂａｒｃｏｄｅ 完全匹配的序列，将其分配到古菌和细菌的 ａｍｏＡ 基因的单独文件中。 使用 ＦｒａｍｅＢｏｔ 工具进

一步进行筛选后，采用 ＲＤＰ 中 ＦｕｎＧｅｎｅ 数据库对 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的 ａｍｏＡ 进行相似度检索。 最后，对每个样本

的序列读数进行聚类，使用 ＣＤ⁃ＨＩＴ⁃ＥＳＴ 得出基于 ９７％相似度的 ＯＴＵ［２０］。
ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的 ａｍｏＡ 基因拷贝数用荧光定量法测定，反应在 ＡＢＩ ＳｔｅｐＯｎｅ ＴＭ 实时荧光定量 ＰＣＲ 仪上进
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行。 所用引物与上述相同，反应体系为：２×ＳＹＢＲ􀳏 Ｐｒｅｍｉｘ Ｅｘ Ｔａｑ １０ μＬ，上下引物各 ０．５ μＬ，ＤＮＡ 模板 １ μＬ，
最后用 ｄｄＨ２Ｏ 补至 ２０ μＬ。 反应程序为：９５℃预变性 １ ｍｉｎ，９４℃变性 ４５ ｓ，５７℃退火 ４５ ｓ，７２℃延伸 ４５ ｓ，７２℃
终末延伸 １０ ｍｉｎ，重复循环 ４０ 次。 每个样品 ３ 个重复，并设 ３ 个用无菌水作为空白对照。
１．５　 氨氧化微生物功能的测定

称取 ５ ｇ（等量干质量）土壤，置于 ５０ ｍＬ ２ ｍＭ （ＮＨ４） ２ＳＯ４和 １０ ｍＭ ＮａＣｌＯ３的溶液中，摇床震荡 ２５℃培养

（１５０ ｒｐｍ），分别于 ０ ｈ、８ ｈ、２４ ｈ、３０ ｈ、４８ ｈ、６０ ｈ 和 ７２ ｈ 取悬浮液，用 Ｇｒｉｅｓｓ 试剂在室温下显色。 取 ７ 支 １０
ｍＬ 比色管分别加入 ０ ｍＬ、０．０２５ ｍＬ、０．０５ ｍＬ、０．１ ｍＬ、０．１５ ｍＬ、０．２ ｍＬ、０．２５ ｍＬ 的 ＮａＮＯ２的标准溶液，加蒸馏

水至 ５ ｍＬ，加 ０．２ ｍＬ 的 ０ ｍｇ ／ Ｌ、０．０２５ ｍｇ ／ Ｌ、０．０５ ｍｇ ／ Ｌ、０．１ ｍｇ ／ Ｌ、０．１５ ｍｇ ／ Ｌ、０．２ ｍｇ ／ Ｌ、０．２５ ｍｇ ／ Ｌ Ｇｒｉｅｓｓ 试

剂，在波长 ５２０ ｎｍ 处以蒸馏水为参比，依次测定吸光值，各值减去空白对照后制作标准曲线。 根据标准曲线

计算得到 ＮＯ－
２ ⁃Ｎ 浓度，潜在氨氧化速率根据每克干土中 ＮＯ－

２ ⁃Ｎ 随时间的累积量进行计算。 为了区分 ＡＯＡ 和

ＡＯＢ 对硝化潜势的相对贡献，添加 １⁃辛炔对土壤中 ＡＯＢ 的活性具有明显的抑制作用，但是却不会影响 ＡＯＡ
的活性［２１］。 因此，设置 ２ 个实验组，不添加 １⁃辛炔的实验组可表征 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的总硝化潜能，添加 １⁃辛炔

（４ μＭ）的实验组可表征 ＡＯＡ 的硝化能力，总硝化潜能减去添加 １⁃辛炔的实验组可表征 ＡＯＢ 的硝化能力，以
每小时每克干土中 ＮＯ－

２ ⁃Ｎ 的增加速率表示 （μｇ ＮＯ－
２ ⁃Ｎ ｇ－１干土 ｈ－１）。

１．６　 数据处理

使用 Ｃｈａｏ １ 指数表征丰富度，以 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数表征多样性。 采用主坐标分析 （ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ⁃ｏｒｄｉｎａｔｅｓ
ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣｏＡ）计算两两样本间 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离，研究样本群落组成的差异性。 相关性分析和方差分析等在

ＳＰＳＳ ２４．０ 中完成，不同处理之间利用 Ｔｕｋｅｙ 法进行单因素方差分析，不同字母表示处理间差异显著（Ｐ＜
０．０５）。 多元分析统计在 Ｒｓｔｕｄｉｏ 软件中完成，其中微生物多样性、主坐标分析 （ ＰＣｏＡ） 和相似性分析

（ＡＮＯＳＩＭ）通过 ｖｅｇａｎ 包完成。 随机森林分析通过 ｒａｎｄｏｍＦｏｒｅｓｔ 程序包计算，并通过 ｒｆＵｔｉｌｉｔｉｅｓ 和 ｒｆＰｅｒｍｕｔｅ 程

序包分别检验模型和每个变量的 Ｐ 值。 结构方程模型（ＳＥＭ）在 ＡＭＯＳ ２３．０ 软件中分析。

２　 结果与分析

２．１　 不同秸秆还田处理的土壤理化性质和硝化潜势

不同秸秆还田处理对玉米根际土壤理化性质的影响显著（表 １）。 试验小区的土壤呈酸性，ＮＰＫＳＭ 和

ＮＰＫＢ 处理显著提高了土壤 ｐＨ（Ｐ＜０．０５），但土壤含水量没有显著差异（Ｐ＞０．０５）。 与 ＣＫ 处理相比，不同秸秆

还田处理下土壤 ＳＯＣ、ＴＮ、ＴＰ、ＡＰ 和 ＡＫ 显著提高（Ｐ＜０．０５）。 ＮＰＫＳＭ 处理的土壤 ＴＮ、ＴＰ 和 ＡＰ 均显著高于

其他处理（Ｐ＜０．０５），ＮＰＫＢ 处理中 ＳＯＣ 含量最高，ＮＰＫＳ 处理的 ＡＫ 含量最高。 不同秸秆还田处理土壤的

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 和 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 差异显著，分别介于 ０．７—３．６４ ｍｇ ／ ｋｇ 和 １２．６２—２０．３５ ｍｇ ／ ｋｇ 之间。 ＮＰＫＳ 处理下土壤 ＮＯ－
３ ⁃

Ｎ 显著高于 ＮＰＫＳＭ、ＮＰＫ 和 ＮＰＫＢ 处理（Ｐ＜０．０５），而 ＮＰＫＳＭ 和 ＮＰＫＢ 处理下 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 显著高于 ＮＰＫＳ 和 ＮＰＫ

处理（Ｐ＜０．０５）。 土壤硝化潜势在不同秸秆还田处理间均有显著差异（图 １，Ｐ＜０．０５）。 ＡＯＡ 群落的硝化潜势

（ＰＮＡＡＯＡ）介于 ０．０１５—０．０５８ μｇ ＮＯ－
２ ⁃Ｎ ｇ－１干土 ｈ－１之间，其中 ＮＰＫＳＭ 和 ＮＰＫＳ 处理显著高于 ＣＫ、ＮＰＫ 和

ＮＰＫＢ 处理（Ｐ＜０．０５）。 ＡＯＢ 群落的硝化潜势（ＰＮＡＡＯＢ）介于 ０．００７—０．０３３ μｇ ＮＯ－
２ ⁃Ｎ ｇ－１干土 ｈ－１之间，其中

ＮＰＫＳＭ 处理最高，ＮＰＫＳ、ＮＰＫＳＭ 和 ＮＰＫＢ 处理显著高于 ＣＫ 和 ＮＰＫ 处理（Ｐ＜０．０５）。 不同秸秆还田处理中

ＡＯＡ 介导的土壤硝化潜势对土壤总硝化潜势（ＰＮＡｔｏｔａｌ）的贡献高于 ＡＯＢ。
２．２　 不同秸秆还田处理的氨氧化微生物 ａｍｏＡ 基因丰度

通过荧光定量 ＰＣＲ 对不同秸秆还田处理下土壤 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的 ａｍｏＡ 基因拷贝数进行分析，结果表明，
所有处理中 ＡＯＡ 的 ａｍｏＡ 基因的平均拷贝数（２．６×１０６拷贝 ／ ｇ）显著高于 ＡＯＢ（２．７３×１０４拷贝 ／ ｇ）（Ｐ＜０．０５，图
２）。 ＡＯＡ 的 ａｍｏＡ 基因拷贝数介于 ０．３１×１０５—７．１６×１０６ 拷贝 ／ ｇ，与 ＮＰＫ 处理比较发现，ＮＰＫＳ、ＮＰＫＳＭ 和

ＮＰＫＢ 处理下 ＡＯＡ 的 ａｍｏＡ 基因拷贝数分别增加了 ４．８８、９．６４ 和 １．９３ 倍。 ＡＯＢ 的 ａｍｏＡ 基因拷贝数介于

０．２６×１０４—４．９３×１０４拷贝 ／ ｇ 之间，ＮＰＫＳ、ＮＰＫＳＭ 和 ＮＰＫＢ 处理下 ＡＯＢ 的 ａｍｏＡ 基因拷贝数分别比 ＮＰＫ 处理

５２０５　 １２ 期 　 　 　 郑洁　 等：秸秆还田对玉米根际氨氧化微生物群落及红壤硝化潜势的影响 　
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增加了 ４．３６、３．９３ 和 ５．４２ 倍。 ＮＰＫＳＭ 处理下 ＡＯＡ 的 ａｍｏＡ 基因拷贝数最高，而 ＮＰＫＢ 处理下 ＡＯＢ 的 ａｍｏＡ
基因拷贝数最高。

表 １　 不同秸秆还田处理的土壤理化性质（平均值±标准误）

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃ⁃ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒａｗ ｒｅｔｕｒｎｉｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ（Ｍｅａｎ±ＳＥ）

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｐＨ 含水量

Ｍｏｉｓｔｕｒｅ ／ ％

有机碳
ＳＯＣ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

全氮
ＴＮ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

全磷
ＴＰ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

速效磷
ＡＰ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

速效钾
ＡＫ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

硝态氮

ＮＯ－
３⁃Ｎ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

铵态氮

ＮＨ＋
４⁃Ｎ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

对照 ＣＫ ４．４９±０．０２ａ １７．５９±２．９９ａ ３．４８±０．２６ａ ０．４５±０．１ａ ０．２５±０．０１ａ ０．７２±０．１５ａ ８５．８３±８．７ａ ０．７±０．１５ａ １２．６２±０．３８ａ

氮磷钾肥 ＮＰＫ ４．４８±０．０２ａ １９．８２±１．３２ａ ４．２６±０．２１ａｂ ０．５７±０．０１ｂ ０．４４±０．０３ｂ ８．０８±０．４１ｂ １０３．３３±７．２６ａｂ ２．０８±０．２２ｂ １４．５±０．５２ｂ

氮磷钾肥＋秸秆
ＮＰＫＳ ４．５±０．０４ａ ２０．７５±１．７１ａ ５．８４±０．５１ｂｃ ０．７±０．０２ｃ ０．４５±０．０１ｂ ６．３８±０．０９ａｂ １４９．１７±２２．９３ｃ ３．６４±０．２６ｃ １５．６６±０．３ａｂ

氮磷钾肥＋
秸秆猪粪配施
ＮＰＫＳＭ

４．５５±０．０２ａｂ ２１．４２±０．８８ａ ７．６２±０．７６ｃｄ ０．７９±０．０２ｄ ０．７±０．０４ｃ ４０．１１±４．０２ｃ １３５．８３±８．７ｂｃ ２．０９±０．２４ｂ ２０．３５±１．４１ｃ

氮磷钾肥＋
秸秆生物炭
ＮＰＫＢ

４．６４±０．０５ｂ ２１．４５±１．２１ａ ７．９７±０．８９ｄ ０．７±０．０３ｃ ０．４１±０．０３ｂ ７．５６±１．８８ｂ １２９．１７±９．１７ｂｃ １．６８±０．２９ｂ １８．９１±０．７７ｃ

　 　 同一组中数据后跟不同小字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５），对照 ＣＫ： ｎｏ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ；氮磷钾肥 ＮＰＫ： ｃｈｅｍｉｃａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ｐｈｏｓｐｈｏｒｏｕｓ ａｎｄ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ；氮磷钾肥＋

秸秆 ＮＰＫＳ： ＮＰＫ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ａｎｄ ｓｔｒａｗ；氮磷钾肥＋秸秆猪粪配施 ＮＰＫＳＭ： ＮＰＫ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ａｎｄ ｓｔｒａｗ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｗｉｔｈ ｐｉｇ ｍａｎｕｒｅ；氮磷钾肥＋秸秆生物炭 ＮＰＫＢ： ＮＰＫ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ

ａｎｄ ｓｔｒａｗ ｂｉｏｃｈａｒ；有机碳 ＳＯＣ： ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；全氮 ＴＮ： ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；全磷 ＴＰ： ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；速效磷 ＡＰ： ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；速效钾 ＡＫ： ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ；

硝态氮 ＮＯ－
３⁃Ｎ： ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；铵态氮 ＮＨ＋

４⁃Ｎ ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

图 １　 不同秸秆还田处理的土壤硝化潜势

　 Ｆｉｇ．１　 Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｗｉｔｈ

ｓｔｒａｗ ｒｅｔｕｒｎｉｎｇ

误差线表示标准误；不同小写字母表示 ＰＮＡＡＯＡ和 ＰＮＡＡＯＢ分别在

各个处理间的差异显著性（Ｐ＜０．０５）；ＣＫ：不施肥；ＮＰＫ：氮磷钾

肥；ＮＰＫＳ：氮磷钾肥＋秸秆；ＮＰＫＳＭ：氮磷钾肥＋秸秆猪粪配施；

ＮＰＫＢ：氮磷钾肥＋秸秆生物炭 ＡＯＡ：氨氮氧化古菌； ＡＯＢ：氨氧化

细胞

２．３　 不同秸秆还田处理的氨氧化微生物群落多样性和

结构特征

不同秸秆还田处理的 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落多样性的

Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｃｈａｏ１ 指数在各处理间均显著改变 （ Ｐ ＜
０．０５，图 ３）。 与 ＣＫ 处理相比，ＮＰＫ 处理提高了 ＡＯＡ 的

Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｃｈａｏ１ 指数，但降低了 ＡＯＢ 的 Ｓｈａｎｎｏｎ 和

Ｃｈａｏ１ 指数。 与 ＣＫ 和 ＮＰＫ 处理相比，ＮＰＫＳ、ＮＰＫＳＭ
和 ＮＰＫＢ 处理的 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的群落多样性指数均显

著增加 （ Ｐ ＜ ０． ０５）， 在 ＡＯＡ 群落中， ＮＰＫＢ 处理的

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数最高，ＮＰＫＳ 处理的 Ｃｈａｏ１ 指数最高；在
ＡＯＢ 群落中 ＮＰＫＳ 处理的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数最高，ＮＰＫＳＭ
的 Ｃｈａｏ１ 指数最高。

不同秸秆还田处理的 ＡＯＡ 群落主要由 Ｎｉｔｒｏｓｏｔａｌｅａ
（７０．８％）、Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ（２５．１％）和 Ｎｉｔｒｏｓｏｐｕｍｉｌｕｓ（０．２４％）
组成（图 ４），系统发育分析结果表明 Ｎｉｔｒｏｓｏｔａｌｅａ Ｃｌｕｓｔｅｒ １．１
的相对丰度占７０．８％，Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ Ｃｌｕｓｔｅｒ ９ 的相对丰度

占 １２． ３％， 其 余 主 要 由 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ Ｃｌｕｓｔｅｒ １． １
（４．５％）、Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ Ｃｌｕｓｔｅｒ ２（３．９％）和 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ Ｃｌｕｓｔｅｒ ７．２（３．１％）组成，其中 Ｎｉｔｒｏｓｏｔａｌｅａ Ｃｌｕｓｔｅｒ １．１
的相对丰度在 ＣＫ 处理中最高（９０．１％），Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ Ｃｌｕｓｔｅｒ ２ 在 ＮＰＫＳＭ 处理中相对丰度最高（８．５％），
Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ Ｃｌｕｓｔｅｒ ９ 在 ＮＰＫＢ 处理中的相对丰度最高（３７．１％）。 ＡＯＢ 群落主要由 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ 组成，其中

Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ Ｃｌｕｓｔｅｒ ９ 的丰度占 ６１．９％，Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ Ｃｌｕｓｔｅｒ ３ａ 丰度占１８．３％，其余主要由 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ Ｃｌｕｓｔｅｒ １０
（６．８％）、Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ Ｃｌｕｓｔｅｒ ３ｂ（３．８６％）、Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ Ｃｌｕｓｔｅｒ ９（１．９％）等组成，Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ Ｃｌｕｓｔｅｒ ９ 在 ＣＫ 处理

中丰度最高（７． ９％），Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ Ｃｌｕｓｔｅｒ １２ 在 ＮＰＫ 处理中丰度最高（８５． ８％），Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ Ｃｌｕｓｔｅｒ ３ａ 在

６２０５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　
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图 ２　 不同秸秆还田处理的 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的 ａｍｏＡ 基因丰度

Ｆｉｇ．２　 Ｔｈｅ ａｍｏＡ ｇｅｎｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ＡＯＡ ａｎｄ ＡＯＢ ｕｎｄｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｗｉｔｈ ｓｔｒａｗ ｒｅｔｕｒｎｉｎｇ

不同小写字母表示各处理间差异显著（Ｐ＜０．０）

ＮＰＫＳＭ 处理中丰度最高（３６．１％），Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ Ｃｌｕｓｔｅｒ １０ 在 ＮＰＫＢ 处理中丰度最高（２１．３％）。 主坐标分析发

现（ＰＣｏＡ），ＰＣｏＡ１ 轴和 ＰＣｏＡ２ 轴分别解释了 ＡＯＡ 群落结构 ４５．２７％和 ２２．６３％的差异，解释了 ＡＯＢ 群落结构

４４．４９％和 ２７．８２％的差异（图 ４）。 不同秸秆还田处理下 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落结构在 ＰＣｏＡ１ 轴和 ＰＣｏＡ２ 轴上明

显分异，ＡＮＯＳＩＭ 分析表明不同秸秆还田处理下 ＡＯＡ（ ｒ＝ ０．７５２， Ｐ＜０．０１）和 ＡＯＢ（ ｒ ＝ ０．８３４， Ｐ＜０．０１）群落结

构的组间差异显著大于组内差异。

图 ３　 不同秸秆还田处理的 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与 Ｃｈａｏ １ 指数

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｉｃｅｓ ａｎｄ Ｃｈａｏ １ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｏｆ ＡＯＡ ａｎｄ ＡＯＢ ｕｎｄｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｗｉｔｈ ｓｔｒａｗ ｒｅｔｕｒｎｉｎｇ
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图 ４　 不同秸秆还田处理的 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落组成和结构

Ｆｉｇ．４　 Ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＡＯＡ ａｎｄ ＡＯＢ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒａｗ ｒｅｔｕｒｎｉｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

２．４　 土壤氨氧化微生物群落与理化性质、硝化潜势的关系

土壤理化性质与氨氧化微生物基因丰度（Ａｂｕｎｄａｎｃｅ）、多样性（Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数）和群落结构

（Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ）的相关性分析表明（图 ５），ＡＯＡ 丰度、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数分别与 ＳＯＣ、ＴＮ、ＡＫ 和 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ

呈显著正相关（Ｐ＜０．０５）；此外，ＡＯＡ 丰度还与 ＴＰ（ ｒ＝ ０．８２，Ｐ＜０．０１）和 ＡＰ（ ｒ＝ ０．８１，Ｐ＜０．０１）呈极显著正相关，
Ｃｈａｏ１ 指数与 ＴＰ（ ｒ＝ ０．６４，Ｐ＜０．０１）和 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ（ ｒ ＝ ０．６３，Ｐ＜０．０１）呈极显著正相关，ＡＯＡ 群落结构与 ＳＯＣ（ ｒ＝

０．７７，Ｐ＜０．０１）、ＴＮ（ ｒ＝ ０．６８，Ｐ＜０．０１）和 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ（ ｒ ＝ ０．６１，Ｐ＜０．０５）均呈显著正相关。 ＡＯＢ 丰度、Ｃｈａｏ１ 指数分

别与 ＳＯＣ、ＴＮ、ＡＫ 和 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 呈显著正相关（Ｐ＜０．０５）；ＡＯＢ 群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数还与 ＡＫ（ ｒ ＝ ０．６４，Ｐ＜０．０１）呈

极显著正相关，Ｃｈａｏ１ 指数还与 ＴＰ（ ｒ ＝ ０．７０，Ｐ＜０．０１）和 ＡＰ（ ｒ ＝ ０．６４，Ｐ＜０．０１）呈极显著正相关。 土壤 ＳＯＣ、
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ＴＮ、ＴＰ、ＡＰ 和 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 与 ＰＮＡＡＯＡ和 ＰＮＡＡＯＢ均呈显著正相关（ ｒ ＝ ０．５５－０．７５，Ｐ＜０．０５）。 ＡＯＡ 丰度（ ｒ ＝ ０．６８，Ｐ＜

０．０１）、Ｃｈａｏ１ 指数（ ｒ＝ ０．７５，Ｐ＜０．０１）与 ＰＮＡＡＯＡ之间呈极显著正相关；ＡＯＢ 丰度（ ｒ ＝ ０．５９，Ｐ＜０．０５）、Ｓｈａｎｎｏｎ 指

数（ ｒ＝ ０．６０，Ｐ＜０．０５）、Ｃｈａｏ１ 指数（ ｒ＝ ０．６８，Ｐ＜０．０１）与 ＰＮＡＡＯＢ之间均呈显著正相关。

图 ５　 土壤 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落与理化性质、硝化潜势的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数

Ｆｉｇ．５　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ， ＰＮＡ ａｎｄ ＡＯＡ ａｎｄ ＡＯＢ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ａｍｏＡ 基因的拷贝数代表群落丰度（Ａｂｕｎｄａｎｃｅ）；第一主坐标值（ＰＣｏＡ１）代表群落组成（Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ）；ＰＮＡＡＯＡ代表 ＡＯＡ 群落的硝化潜势；

ＰＮＡＡＯＢ代表 ＡＯＢ 群落的硝化潜势，ＰＮＡＡＯＡ ／ ＡＯＢ表示在 ＡＯＡ 热图中是 ＰＮＡＡＯＡ，而在 ＡＯＢ 热图中是 ＰＮＡＡＯＢ；∗：Ｐ＜０．０５，∗∗：Ｐ＜０．０１

随机森林分析评估影响 ＰＮＡｔｏｔａ ｌ 潜在因子的重要性（图 ６），结果表明土壤性质中 ＴＮ（６． ３４％）、ＳＯＣ
（４．２１％）和 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ（３．９７％）对 ＰＮＡｔｏｔａｌ影响显著（Ｐ＜０．０５）；ＡＯＡ 的丰度（８．１％）、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数（５．３２％）、Ｃｈａｏ１
指数（５．１５％）和 ＡＯＢ 的丰度（４．５７％）、Ｃｈａｏ１ 指数（５．８８％）显著影响 ＰＮＡｔｏｔａｌ（Ｐ＜０．０５）。 结构方程模型（ＳＥＭ，
图 ６）分析发现，土壤 ＴＮ、ＳＯＣ 和 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 直接影响 ＡＯＡ 丰度和 ＡＯＢ 多样性，ＳＯＣ 与 ＡＯＡ 丰度（ ｒ ＝ －０．４９６，Ｐ＜
０．００１）、ＡＯＢ 多样性呈负相关（ ｒ＝ －０．５１１，Ｐ＜０．００１）。 ＳＯＣ 和 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 不仅直接影响 ＰＮＡｔｏｔａｌ，还可以通过 ＡＯＡ
丰度和 ＡＯＢ 多样性间接影响 ＰＮＡｔｏｔａｌ，而 ＴＮ 通过 ＡＯＡ 丰度和多样性、ＡＯＢ 多样性间接影响 ＰＮＡｔｏｔａｌ。 ＡＯＡ 丰

度和多样性、ＡＯＢ 多样性与 ＰＮＡｔｏｔａｌ均呈正相关（ ｒ＝ ０．３３３—０．４４４，Ｐ＜０．０１）。 ＡＯＡ 丰度和多样性影响 ＰＮＡｔｏｔａｌ

的路径系数均高于 ＡＯＢ 多样性。

３　 讨论

３．１　 不同秸秆还田处理对土壤理化性质和硝化潜势的影响

　 　 在土壤肥力演变的研究中，人为活动的扰动主要体现在耕作、施肥等管理措施上［２２］。 化肥中含氮的营养

元素大量进入土壤中会导致土壤退化，有机肥养分的释放速率又无法及时匹配作物生长需求，但有机无机配
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图 ６　 随机森林分析生物因子和非生物因子对土壤硝化潜势（ＰＮＡｔｏｔａｌ ）的平均预测重要性；土壤硝化潜势（ＰＮＡｔｏｔａｌ ）影响因子的结构方程

模型

Ｆｉｇ．６　 Ｍｅａｎ ｐｒｅｄｉｃｔｏｒ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ （％ ｏｆ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｍｅａｎ ｓｑｕａｒｅ ｅｒｒｏｒ， ＭＳＥ） ｏｆ ａｂｉｏｔｉｃ ａｎｄ ｂｉｏｔｉｃ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｎ ＰＮＡｔｏｔａｌ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｒａｎｄｏｍ ｆｏｒｅｓｔ

ａｎａｌｙｓｉｓ； Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｅｑｕａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌｌｉｎｇ （ＳＥＭ） ｔｏ ｐｒｅｄｉｃｔ ｔｈｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ＰＮＡｔｏｔａｌ

∗： Ｐ＜０．０５，∗∗： Ｐ ＜ ０．０１，∗∗∗： Ｐ ＜ ０．００１；单项箭头表示数据之间的因果关系，箭头上的数字表示标准化的路径系数，连线的粗细和

路径系数呈比例缩放。 实线表示正相关，虚线表示负相关；Ａｂｕｎｄａｎｃｅ： ａｍｏＡ 基因的拷贝数，Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ：群落的 Ｃｈａｏ １ 指数， ＰＮＡｔｏｔａｌ：ＡＯＡ 与

ＡＯＢ 的总硝化潜势

施则有利于稳定土壤肥力［２３］。 施用秸秆、猪粪和生物炭都已被证实能够直接或间接地提升土壤肥力，对作物

生长产生积极影响［２４—２６］。 本研究中，三种秸秆还田处理下 ＳＯＣ、ＴＮ、ＴＰ、ＡＰ、ＡＫ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 和 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 含量均显

著高于 ＣＫ 和 ＮＰＫ 处理，表明不同秸秆还田处理都显著提高了土壤肥力。 秸秆中含有大量较稳定的木质素、
纤维素和半纤维素，秸秆分解是农田有机碳的重要来源，秸秆还田可以增加土壤 ＳＯＣ 含量。 郝翔翔等［２７］ 研

究发现秸秆还田能够显著增加土壤团聚体中 ＳＯＣ 含量。 Ｃｈｅｎ 等［２８］ 研究发现施用生物炭具有“负激发”效
应，抑制了微生物的碳矿化作用，有助于增加土壤 ＳＯＣ 库容容量，这与本研究结果一致，ＮＰＫＢ 处理土壤 ＳＯＣ
含量最高。 秸秆还田可以促进土壤无机氮的供应［２９］，但是秸秆 Ｃ ／ Ｎ 比较高，其中有机氮在矿化中具有缓释
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效应，在腐解过程中易造成土壤碳氮比失衡，因此需要补充一定量的外源氮素配合施入［３０］。 施肥导致土壤中

氮素含量增加，土壤中 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 会随之增加［３１—３２］。 与秸秆相比，猪粪 Ｃ ／ Ｎ 比低的特性能够激发秸秆氮快速矿

化，而且猪粪本身含有较高的 ＳＯＣ 和 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ［２３，３３］，因此秸秆猪粪配施在促进秸秆中有机氮矿化的同时，还能

够增加土壤碳氮含量。 本研究中秸秆还田显著增加土壤 ＰＮＡ，表明肥力较高的土壤 ＰＮＡ 较高。 在不同秸秆

还田处理下，有机无机配施能够显著影响土壤性质和 ＰＮＡ，秸秆猪粪配施能够快速提升土壤肥力，并维持土

壤氮素平衡供应［３４—３５］。
３．２　 不同秸秆还田处理对根际氨氧化微生物群落结构和多样性的影响

土壤中硝化作用的主要参与者是氨氧化微生物，许多研究报道土壤氮素形态和 ｐＨ 是影响氨氧化微生物

丰度的驱动因子［３６］。 长期施肥处理下养分投入量的差异，引起土壤养分含量改变，进而影响土壤氨氧化微生

物群落组成、丰度变化［１２］。 在本研究中，土壤中 ＡＯＡ 丰度显著高于 ＡＯＢ 丰度，这主要是由于 ｐＨ 值决定了

ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的生态位分异，ＡＯＡ 适宜于在酸性环境中，而 ＡＯＢ 更倾向于碱性环境［３７—３８］，不同秸秆还田处理

虽然影响了土壤 ｐＨ，但整体上土壤仍呈强酸性。 秸秆还田为 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 生长提供大量的碳源和氮源，刺激

不同的 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 类群在根际土壤定殖［３９］。 与高珍珍等［３９］和黄容等［４０］的研究不同，本研究发现秸秆还田

处理下土壤 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 多样性指数以及群落结构均发生显著改变，这可能是由于施用秸秆、猪粪和生物炭

促进了一些特定 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 类群的生长。 对比 ＣＫ 和 ＮＰＫ 处理，ＮＰＫＳ、ＮＰＫＳＭ 和 ＮＰＫＢ 处理均显著增加

了 ＡＯＡ 群落中 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ Ｃｌｕｓｔｅｒ ９ 和 ＡＯＢ 群落中 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ Ｃｌｕｓｔｅｒ ３ａ 类群的相对丰度，导致多样性指

数和群落结构的改变。 长期有机无机配施导致土壤中 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 浓度发生明显变化，进而影响了群落组成和多

样性［４１］。 在本研究中 ＮＰＫＳ、ＮＰＫＳＭ、ＮＰＫＢ 处理的土壤 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 浓度明显增加，表明不同秸秆还田作为底物

供应，刺激了土壤中 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落变化。
３．３　 不同秸秆还田处理对根际氨氧化微生物群落功能的影响

硝化作用与土壤有机氮矿化、氮素肥力的供应密切相关，是根际氮素内循环的中心环节，其发生和速率不

仅受到土壤中氨氧化微生物丰度和活性的制约，还受环境因子的综合作用，例如 ｐＨ、有机碳、磷素和氮素含量

等［４２］。 本研究中，相关性和随机森林分析表明不同秸秆还田处理下土壤 ＴＮ、ＳＯＣ、ＡＰ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ，以及 ＡＯＡ 和

ＡＯＢ 丰度与多样性均是土壤 ＰＮＡ 的主要影响因素。 Ｈｅ 等［２２］ 研究表明有机无机配施通过提供基质、养分和

适宜的生存环境刺激 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 生长，猪粪自身携带的和秸秆分解矿化产生的大量 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ，能够促进土壤

ＰＮＡ 增加。 与王萍萍等［４３］和 Ｃｈｅｎ 等［４４］研究一致，土壤 ＰＮＡ 与 ＴＮ 含量呈显著正相关关系，这可能因为秸秆

还田作为输入底物，为 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 生长需求提供大量的有效养分。 相比 ＣＫ 和 ＮＰＫ 处理，ＮＰＫＳＭ 处理下

ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 种属变化明显，优势菌转变为硝化能力更强的 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ Ｃｌｕｓｔｅｒ ３ａ［４５］，因此 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 丰

度和多样性变化是土壤硝化潜势升高的主要原因之一。 Ｚｈａｎｇ 等［４６］研究发现在中国南方红壤中 ＡＯＡ 主导土

壤硝化作用，这与本研究结果一致，ＡＯＡ 群落的 ＰＮＡＡＯＡ显著高于 ＡＯＢ，随机森林分析表明 ＡＯＡ 群落丰度是

ＰＮＡｔｏｔａｌ最重要的预测因子，ＡＯＡ 丰度明显高于 ＡＯＢ 丰度，表明酸性土壤中 ＡＯＡ 在与 ＡＯＢ 竞争养分的过程中

可能处于优势地位，这为 ＡＯＡ 主导土壤硝化作用提供了有力证据。 本研究发现 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 和 ＴＮ 通过 ＡＯＡ 丰度

和 ＡＯＢ 多样性对 ＰＮＡｔｏｔａｌ产生正向影响，研究学者证实 ＴＮ 和 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 增加对土壤 ＡＯＡ 丰度和 ＡＯＢ 多样性产

生正反馈效应［３４—３５］。 秸秆还田处理通过改变土壤养分状况影响氨氧化微生物丰度和多样性，进而决定了土

壤硝化潜势。

４　 结论

不同秸秆还田处理显著改变了根际红壤的养分含量，ＡＯＡ 与 ＡＯＢ 丰度、多样性以及群落结构均发生明

显变化。 相较于 ＣＫ 和 ＮＰＫ 处理，秸秆还田处理通过增加土壤 ＳＯＣ、ＴＮ、ＴＰ、ＡＰ、ＡＫ、ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 和 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 含量，
显著提高了 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 丰度和多样性，其中 ＮＰＫＳＭ 处理增加最显著。 土壤养分含量、ＡＯＡ、ＡＯＢ 群落变化

与硝化潜势显著相关，其中 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 和 ＴＮ 通过 ＡＯＡ 丰度和 ＡＯＢ 多样性对 ＰＮＡｔｏｔａｌ产生正反馈效应。 本研究揭

１３０５　 １２ 期 　 　 　 郑洁　 等：秸秆还田对玉米根际氨氧化微生物群落及红壤硝化潜势的影响 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

示了秸秆还田对根际氨氧化微生物群落和 ＰＮＡ 的影响机制，其中秸秆猪粪配施处理的提升效果最佳，为提升

微生物多样性和快速培育红壤地力提供了理论依据。

参考文献（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）：

［ １ ］　 Ｎａｎｎｉｐｉｅｒｉ Ｐ， Ａｓｃｈｅｒ Ｊ， Ｃｅｃｃｈｅｒｉｎｉ Ｍ Ｔ， Ｌａｎｄｉ Ｌ， Ｐｉｅｔｒａｍｅｌｌａｒａ Ｇ， Ｒｅｎｅｌｌａ Ｇ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ． Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｏｉｌ

Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２００３， ５４（４）： ６５５⁃６７０．

［ ２ ］ 　 郑洁， 刘金福， 吴则焰， 洪伟， 何中声， 蓝亦琦， 刘思迪． 闽江河口红树林土壤微生物群落对互花米草入侵的响应． 生态学报， ２０１７， ３７

（２１）： ７２９３⁃７３０３．

［ ３ ］ 　 Ｌｉ Ｈ， Ｓｕ Ｊ Ｑ， Ｙａｎｇ Ｘ Ｒ， Ｚｈｕ Ｙ Ｇ． Ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ａｃｔｉｖｅ ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌｓ． Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ

Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２０１９， ６４９： ４２２⁃４３０．

［ ４ ］ 　 Ｂａｉ Ｒ， Ｘｉ Ｄ， Ｈｅ Ｊ Ｚ， Ｈｕ Ｈ Ｗ， Ｆａｎｇ Ｙ Ｔ， Ｚｈａｎｇ Ｌ Ｍ． Ａｃｔｉｖｉｔｙ， ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ａｎａｍｍｏｘ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｌｏｎｇ ｄｅｐｔｈ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｉｎ

ｔｈｒｅｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌｓ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１５， ９１： ２１２⁃２２１．

［ ５ ］ 　 Ｎｕｎｅｓ⁃Ａｌｖｅｓ Ｃ． Ｄｏ ｉｔ ｙｏｕｒｓｅｌｆ ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ． Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｖｉｅｗｓ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１６， １４（２）： ６１⁃６１．

［ ６ ］ 　 Ｋｉｔｓ Ｋ Ｄ， Ｓｅｄｌａｃｅｋ Ｃ Ｊ， Ｌｅｂｅｄｅｖａ Ｅ Ｖ， Ｈａｎ Ｐ， Ｂｕｌａｅｖ Ａ， Ｐｊｅｖａｃ Ｐ， Ｄａｅｂｅｌｅｒ Ａ， Ｒｏｍａｎｏ Ｓ， Ａｌｂｅｒｔｓｅｎ Ｍ， Ｓｔｅｉｎ Ｌ Ｙ， Ｄａｉｍｓ Ｈ， Ｗａｇｎｅｒ Ｍ．

Ｋｉｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ａ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｎｉｔｒｉｆｉｅｒ ｒｅｖｅａｌｓ ａｎ ｏｌｉｇｏｔｒｏｐｈｉｃ ｌｉｆｅｓｔｙｌｅ． Ｎａｔｕｒｅ， ２０１７， ５４９（７６７１）： ２６９⁃２７２．

［ ７ ］ 　 Ｗａｎｇ Ｚ Ｈ， Ｃａｏ Ｙ Ｑ， Ｚｈｕ⁃Ｂａｒｋｅｒ Ｘ， Ｎｉｃｏｌ Ｇ Ｗ， Ｗｒｉｇｈｔ Ａ Ｌ， Ｊｉａ Ｚ Ｊ， Ｊｉａｎｇ Ｘ Ｊ． Ｃｏｍａｍｍｏｘ Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ ｃｌａｄｅ Ｂ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｓ ｔｏ ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ ｓｏｉｌ．

Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１９， １３５： ３９２⁃３９５．

［ ８ ］ 　 Ｚｈａｎｇ Ｈ Ｌ， Ｂａｉ Ｎ Ｌ， Ｓｕｎ Ｈ Ｆ， Ｚｈｏｕ Ｓ， Ｚｈｅｎｇ Ｘ Ｑ， Ｌｉ Ｓ Ｘ， Ｚｈａｎｇ Ｊ Ｑ， Ｚｈａｎｇ Ｈ Ｙ， Ｌｖ Ｗ Ｇ． Ｓｐａｔｉａｌ ａｎｄ ｔｅｍｐｏｒａｌ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ⁃

ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ａｒｃｈａｅａ ｔｏ ｏｒｇａｎｉｃ ａｍｅｎｄｍｅｎｔｓ ｉｎ ｒｉｃｅ⁃ｗｈｅａｔ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ． Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１９， １３９： ９４⁃９９．

［ ９ ］ 　 Ｐｒｏｓｓｅｒ Ｊ Ｉ， Ｎｉｃｏｌ Ｇ Ｗ． Ａｒｃｈａｅａｌ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｓｅｒｓ ｉｎ ｓｏｉｌ： ｔｈｅ ｑｕｅｓｔ ｆｏｒ ｎｉｃｈｅ ｓｐｅｃｉａｌｉｓａｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ． Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ

Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１２， ２０（１１）： ５２３⁃５３１．

［１０］ 　 Ｍａｒｔｅｎｓ⁃Ｈａｂｂｅｎａ Ｗ， Ｂｅｒｕｂｅ Ｐ Ｍ， Ｕｒａｋａｗａ Ｈ， ｄｅ ｌａ Ｔｏｒｒｅ Ｊ Ｒ， Ｓｔａｈｌ Ｄ Ａ． Ａｍｍｏｎｉａ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｋｉｎｅｔｉｃｓ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅ ｎｉｃｈｅ ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｉｔｒｉｆｙｉｎｇ

Ａｒｃｈａｅａ ａｎｄ Ｂａｃｔｅｒｉａ． Ｎａｔｕｒｅ， ２００９， ４６１（７２６６）： ９７６⁃９７９．

［１１］ 　 孙波， 梁音， 徐仁扣， 彭新华， 王兴祥， 周静， 李忠佩， 赵学强． 红壤退化与修复长期研究促进东南丘陵区生态循环农业发展． 中国科学

院院刊， ２０１８， ３３（７）： ７４６⁃７５７．

［１２］ 　 Ｗｕ Ｙ Ｃ， Ｇｕｏ Ｙ， Ｌｉｎ Ｘ Ｇ， Ｚｈｏｎｇ Ｗ Ｈ， Ｊｉａ Ｚ Ｊ． Ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｍｍｏｎｉａ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｂｙ ｏｒｇａｎｏｈｙｄｒａｚｉｎｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｃｏｓｍｓ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ

Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１２， ３： １０．

［１３］ 　 Ｓｕ Ｊ Ｑ， Ｄｉｎｇ Ｌ Ｊ， Ｘｕｅ Ｋ， Ｙａｏ Ｈ Ｙ， Ｑｕｅｎｓｅｎ Ｊ， Ｂａｉ Ｓ Ｊ， Ｗｅｉ Ｗ Ｘ， Ｗｕ Ｊ Ｓ， Ｚｈｏｕ Ｊ Ｚ， Ｔｉｅｄｊｅ Ｊ Ｍ， Ｚｈｕ Ｙ Ｇ． Ｌｏｎｇ⁃ｔｅｒｍ ｂａｌａｎｃｅｄ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ

ｉｎｃｒｅａｓｅｓ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ａ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ⁃ｌｉｍｉｔｅｄ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１５， ２４（１）： １３６⁃１５０．

［１４］ 　 Ｌｉ Ｚ Ｐ， Ｌｉｕ Ｍ， Ｗｕ Ｘ Ｃ， Ｈａｎ Ｆ Ｘ， Ｚｈａｎｇ Ｔ Ｌ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｌｏｎｇ⁃ｔｅｒｍ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｏｒｇａｎｉｃ ａｍｅｎｄｍｅｎｔｓ ｏｎ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ Ｃ

ａｎｄ ｔｏｔａｌ Ｎ ｉｎ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌ ｄｅｒｉｖｅｄ ｆｒｏｍ ｂａｒｒｅｎ ｌａｎｄ ｉｎ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ Ｃｈｉｎａ． Ｓｏｉｌ ａｎｄ Ｔｉｌｌａｇｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０１０， １０６（２）： ２６８⁃２７４．

［１５］ 　 Ｍｏｒｅａｕ Ｄ， Ｂａｒｄｇｅｔｔ Ｒ Ｄ， Ｆｉｎｌａｙ Ｒ Ｄ， Ｊｏｎｅｓ Ｄ Ｌ， Ｐｈｉｌｉｐｐｏｔ Ｌ． Ａ ｐｌａｎｔ ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅ ｏｎ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｙｃｌｉｎｇ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ． Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ，

２０１９， ３３（４）： ５４０⁃５５２．

［１６］ 　 赵秀玲， 任永祥， 赵鑫， 濮超， 张向前， 张海林． 华北平原秸秆还田生态效应研究进展． 作物杂志， ２０１７， （１）： １⁃７．

［１７］ 　 Ｔｏｓｔｉ Ｇ， Ｂｅｎｉｎｃａｓａ Ｐ， Ｆａｒｎｅｓｅｌｌｉ Ｍ， Ｐａｃｅ Ｒ， Ｔｅｉ Ｆ， Ｇｕｉｄｕｃｃｉ Ｍ， Ｔｈｏｒｕｐ⁃Ｋｒｉｓｔｅｎｓｅｎ Ｋ． Ｇｒｅｅｎ ｍａｎｕｒｉｎｇ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｐｕｒｅ ａｎｄ ｍｉｘｅｄ ｂａｒｌｅｙ⁃ｈａｉｒｙ

ｖｅｔｃｈ ｗｉｎｔｅｒ ｃｏｖｅｒ ｃｒｏｐｓ ｏｎ ｍａｉｚｅ ａｎｄ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ｔｏｍａｔｏ Ｎ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ． Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｇｒｏｎｏｍｙ， ２０１２， ４３： １３６⁃１４６．

［１８］ 　 Ｙｕ Ｚ， Ｃｈｅｎ Ｌ， Ｐａｎ Ｓ， Ｌｉ Ｙ， Ｋｕｚｙａｋｏｖ Ｙ， Ｘｕ Ｊ， Ｂｒｏｏｋｅｓ Ｐ Ｃ， Ｌｕｏ Ｙ． Ｆｅｅｄｓｔｏｃｋ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｓ ｂｉｏｃｈａｒ ‐ ｉｎｄｕｃｅｄ ｓｏｉｌ ｐｒｉｍｉｎｇ ｅｆｆｅｃｔｓ ｂｙ ｓｔｉｍｕｌａｔｉｎｇ

ｔｈｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ． Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｏｉｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０１８， ６９（３）： ５２１⁃５３４．

［１９］ 　 鲁如坤． 土壤农业化学分析方法． 北京： 中国农业科技出版社， ２０００．

［２０］ 　 Ｊｉａｎｇ Ｙ Ｊ， Ｓｕｎ Ｂ， Ｌｉ Ｈ Ｘ， Ｌｉｕ Ｍ Ｑ， Ｃｈｅｎ Ｌ Ｊ， Ｚｈｏｕ Ｓ． Ａｇｇｒｅｇａｔｅ⁃ｒｅｌａｔｅｄ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｎｅｔｗｏｒｋ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｎｅｍａｔｏｄｅｓ ａｎｄ ａｍｍｏｎｉａ ｏｘｉｄｉｚｅｒｓ ｉｎ ａｎ

ａｃｉｄｉｃ ｓｏｉｌ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１５， ８８： １０１⁃１０９．

［２１］ 　 Ｔａｙｌｏｒ Ａ Ｅ， Ｖａｊｒａｌａ Ｎ， Ｇｉｇｕｅｒｅ Ａ Ｔ， Ｇｉｔｅｌｍａｎ Ａ Ｉ， Ａｒｐ Ｄ Ｊ， Ｍｙｒｏｌｄ Ｄ Ｄ， Ｓａｙａｖｅｄｒａ⁃Ｓｏｔｏ Ｌ， Ｂｏｔｔｏｍｌｅｙ Ｐ Ｊ． Ｕｓｅ ｏｆ ａｌｉｐｈａｔｉｃ ｎ⁃ａｌｋｙｎｅｓ ｔｏ

ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｅ ｓｏｉｌ ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅａ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１３， ７９（２１）：

６５４４⁃６５５１．

［２２］ 　 Ｈｅ Ｊ Ｚ， Ｓｈｅｎ Ｊ Ｐ， Ｚｈａｎｇ Ｌ Ｍ， Ｚｈｕ Ｙ Ｇ， Ｚｈｅｎｇ Ｙ Ｍ， Ｘｕ Ｍ Ｇ， Ｄｉ Ｈ Ｊ． Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ⁃

ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ａｒｃｈａｅａ ｏｆ ａ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｕｐｌａｎｄ ｒｅｄ ｓｏｉｌ ｕｎｄｅｒ ｌｏｎｇ⁃ｔｅｒｍ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｐｒａｃｔｉｃｅｓ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，

２００７， ９（１２）： ３１５２⁃３１５２．

［２３］ 　 Ｘｕ Ｍ Ｇ， Ｔａｎｇ Ｈ Ｊ， Ｙａｎｇ Ｘ Ｙ， Ｚｈｏｕ Ｓ Ｗ． Ｂｅｓｔ ｓｏｉｌ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔｓ ｆｒｏｍ ｌｏｎｇ⁃ｔｅｒｍ ｆｉｅｌｄ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ ｆｏｒ ｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ

２３０５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ， ２０１５， １４（１２）： ２４０１⁃２４０４．

［２４］ 　 Ａｙｔｅｎｅｗ Ｍ， Ｂｏｒｅ Ｇ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｏｒｇａｎｉｃ ａｍｅｎｄｍｅｎｔｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｑｕａｌｉｔｙ： ａ ｒｅｖｉｅｗ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， ２０２０， ８（５）：

１１２⁃１１９．

［２５］ 　 公华锐， 李静， 马军花， 侯瑞星， 张旭博， 欧阳竹． 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． 生

态学报， ２０１９， ３９（６）： ２２０３⁃２２１４．

［２６］ 　 Ｃａｉ Ａ Ｄ， Ｘｕ Ｍ Ｇ， Ｗａｎｇ Ｂ Ｒ， Ｚｈａｎｇ Ｗ Ｊ， Ｌｉａｎｇ Ｇ Ｐ， Ｈｏｕ Ｅ Ｑ， Ｌｕｏ Ｙ Ｑ． Ｍａｎｕｒｅ ａｃｔｓ ａｓ ａ ｂｅｔｔｅｒ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｆｏｒ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ｃｒｏｐ ｙｉｅｌｄｓ ｔｈａｎ

ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｄｏｅｓ ｂｙ ｉｍｐｒｏｖｉｎｇ ｓｏｉｌ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ． Ｓｏｉｌ ａｎｄ Ｔｉｌｌａｇｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０１９， １８９： １６８⁃１７５．

［２７］ 　 郝翔翔， 杨春葆， 苑亚茹， 韩晓增， 李禄军， 江恒． 连续秸秆还田对黑土团聚体中有机碳含量及土壤肥力的影响． 中国农学通报， ２０１３，

２９（３５）： ２６３⁃２６９．

［２８］ 　 Ｃｈｅｎ Ｌ Ｊ， Ｊｉａｎｇ Ｙ Ｊ， Ｌｉａｎｇ Ｃ， Ｌｕｏ Ｙ， Ｘｕ Ｑ Ｓ， Ｈａｎ Ｃ， Ｚｈａｏ Ｑ Ｇ， Ｓｕｎ Ｂ． Ｃｏｍｐｅｔｉｔｉｖｅ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｋｅｙｓｔｏｎｅ ｔａｘａ ｉｎｄｕｃｅｄ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｐｒｉｍｉｎｇ

ｕｎｄｅｒ ｂｉｏｃｈａｒ ａｍｅｎｄｍｅｎｔｓ． Ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ， ２０１９， ７（１）： ７７．

［２９］ 　 武际， 郭熙盛， 鲁剑巍， 王允青， 张晓玲， 许征宇． 连续秸秆覆盖对土壤无机氮供应特征和作物产量的影响． 中国农业科学， ２０１２， ４５

（９）： １７４１⁃１７４９．

［３０］ 　 赵永超， 李晓鹏， 闫一凡， 王一明， 刘建立． 激发式秸秆还田对麦季潮土团聚体中酶活性的影响． 土壤， ２０１８， ５０（３）： ４９８⁃５０７．

［３１］ 　 张燕， 王百群， 何瑞清． 不同施肥下冬小麦生长过程中土壤矿质氮变化及其与冬小麦叶片 ＳＰＡＤ 值的关系． 水土保持研究， ２０１６， ２３

（６）： ７８⁃８２．

［３２］ 　 王成， 陈波浪， 玉素甫江·玉素音， 王前登， 柴仲平． 施氮量对库尔勒香梨园氨挥发和氧化亚氮排放的影响． 干旱地区农业研究， ２０１９，

３７（５）： １５７⁃１６４．

［３３］ 　 Ｑｉａｏ Ｃ Ｌ， Ｌｉｕ Ｌ Ｌ， Ｈｕ Ｓ Ｊ， Ｃｏｍｐｔｏｎ Ｊ Ｅ， Ｇｒｅａｖｅｒ Ｔ Ｌ， Ｌｉ Ｑ Ｌ． Ｈｏｗ ｉｎｈｉｂｉｔｉｎｇ ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｆｆｅｃｔｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｙｃｌｅ ａｎｄ ｒｅｄｕｃｅｓ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ

ｉｍｐａｃｔｓ ｏｆ ａｎｔｈｒｏｐｏｇｅｎｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｉｎｐｕｔ． Ｇｌｏｂａｌ Ｃｈａｎｇｅ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１５， ２１（３）： １２４９⁃１２５７．

［３４］ 　 Ｃｈｕ Ｈ Ｙ， Ｆｕｊｉｉ Ｔ， Ｍｏｒｉｍｏｔｏ Ｓ， Ｌｉｎ Ｘ Ｇ， Ｙａｇｉ Ｋ， Ｈｕ Ｊ Ｌ， Ｚｈａｎｇ Ｊ Ｂ． Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ｕｎｄｅｒ ｌｏｎｇ⁃ｔｅｒｍ

ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｎｅｒａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ａｎｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｎｕｒｅ ｉｎ ａ ｓａｎｄｙ ｌｏａｍ ｓｏｉｌ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００７， ７３（２）： ４８５⁃４９１．

［３５］ 　 Ａｉ Ｃ， Ｌｉａｎｇ Ｇ Ｑ， Ｓｕｎ Ｊ Ｗ， Ｗａｎｇ Ｘ Ｂ， Ｈｅ Ｐ， Ｚｈｏｕ Ｗ． Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｏｌｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｅｆｆｅｃｔ ａｎｄ ｌｏｎｇ⁃ｔｅｒｍ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ ｏｘｉｄｉｚｅｒｓ ｉｎ ａ ｃａｌｃａｒｅｏｕｓ ｆｌｕｖｏ⁃ａｑｕｉｃ ｓｏｉｌ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１３， ５７： ３０⁃４２．

［３６］ 　 Ｓｅｇａｌ Ｌ Ｍ， Ｍｉｌｌｅｒ Ｄ Ｎ， ＭｃＧｈｅｅ Ｒ Ｐ， Ｌｏｅｃｋｅ Ｔ Ｄ， Ｃｏｏｋ Ｋ Ｌ， Ｓｈａｐｉｒｏ Ｃ Ａ， Ｄｒｉｊｂｅｒ Ｒ Ａ． Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ａｒｃｈａｅａｌ ａｍｍｏｎｉａ ｏｘｉｄｉｚｅｒｓ ｒｅｓｐｏｎｄ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｙ ｔｏ ｌｏｎｇ⁃ｔｅｒｍ ｔｉｌｌａｇｅ ａｎｄ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ａｔ ａ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｍａｉｚｅ ｓｉｔｅ． Ｓｏｉｌ ａｎｄ Ｔｉｌｌａｇｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０１７， １６８： １１０⁃１１７．

［３７］ 　 Ｑｉｎ Ｈ Ｌ， Ｙｕａｎ Ｈ Ｚ， Ｚｈａｎｇ Ｈ， Ｚｈｕ Ｙ Ｊ， Ｙｉｎ Ｃ Ｍ， Ｔａｎ Ｚ Ｊ， Ｗｕ Ｊ Ｓ， Ｗｅｉ Ｗ Ｘ． Ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ａｒｃｈａｅａ ａｒｅ ｍｏｒｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｔｈａｎ ａｍｍｏｎｉａ⁃

ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ＮＯ⁃
３ ⁃Ｎ ｌｏｓｓ ｉｎ ａｃｉｄｉｃ ｓｏｉｌ ｏｆ ｓｌｏｐｅｄ ｌａｎｄ． Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ ｏｆ Ｓｏｉｌｓ， ２０１３， ４９（６）： ７６７⁃７７６．

［３８］ 　 Ｋｅ Ｘ Ｂ， Ａｎｇｅｌ Ｒ， Ｌｕ Ｙ Ｈ， Ｃｏｎｒａｄ Ｒ． Ｎｉｃｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ ｏｘｉｄｉｚｅｒｓ ａｎｄ ｎｉｔｒｉｔｅ ｏｘｉｄｉｚｅｒｓ ｉｎ ｒｉｃｅ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ

Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１３， １５（８）： ２２７５⁃２２９２．

［３９］ 　 高珍珍， 王蓉， 龚松玲， 朱容， 刘章勇， 金涛． 不同类型秸秆还田对稻田土壤氨氧化微生物群落结构的影响． 生态科学， ２０２０， ３９（４）：

６６⁃７３．

［４０］ 　 黄容， 高明， 王蓥燕， 黎嘉成， 徐国鑫， 罗梅， 徐畅． 紫色土 Ｎ２Ｏ 排放及氨氧化微生物群落结构对玉米秸秆与化肥减量配施的响应． 环境

科学， ２０１９， ４０（１）： ４０１⁃４１１．

［４１］ 　 Ｓｈｅｎ Ｊ Ｐ， Ｚｈａｎｇ Ｌ Ｍ， Ｄｉ Ｈ Ｊ， Ｈｅ Ｊ Ｚ． Ａ ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ａｒｃｈａｅａ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｓｏｉｌｓ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１２，

３： ２９６．

［４２］ 　 刘建国， 刘卫国． 微生物介导的氮循环过程研究进展． 草地学报， ２０１８， ２６（２）： ２７７⁃２８３．

［４３］ 　 王萍萍， 段英华， 徐明岗， 张水清， 王小利． 不同肥力潮土硝化潜势及其影响因素． 土壤学报， ２０１９， ５６（１）： １２４⁃１３４．

［４４］ 　 Ｃｈｅｎ Ｘ， Ｚｈａｎｇ Ｌ Ｍ， Ｓｈｅｎ Ｊ Ｐ， Ｗｅｉ Ｗ Ｘ， Ｈｅ Ｊ Ｚ． Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ａｒｃｈａｅａ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ａｎ ａｃｉｄ

ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌ． Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ ｏｆ Ｓｏｉｌｓ， ２０１１， ４７（３）： ３２３⁃３３１．

［４５］ 　 Ｚｈｏｕ Ｚ Ｆ， Ｓｈｉ Ｘ Ｊ， Ｚｈｅｎｇ Ｙ， Ｑｉｎ Ｚ Ｘ， Ｘｉｅ Ｄ Ｔ， Ｌｉ Ｚ Ｌ， Ｇｕｏ Ｔ． Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ａｒｃｈａｅａ

ｉｎ ｐｕｒｐｌｅ ｓｏｉｌ ｕｎｄｅｒ ｌｏｎｇ⁃ｔｅｒｍ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ． Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１４， ６０： ２４⁃３３．

［４６］ 　 Ｚｈａｎｇ Ｌ Ｍ， Ｈｕ Ｈ Ｗ， Ｓｈｅｎ Ｊ Ｐ， Ｈｅ Ｊ Ｚ． Ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ａｒｃｈａｅａ ｈａｖｅ ｍｏｒｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｏｌｅ ｔｈａｎ ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ａｍｍｏｎｉａ

ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔｒｏｎｇｌｙ ａｃｉｄｉｃ ｓｏｉｌｓ． Ｔｈｅ ＩＳＭＥ Ｊｏｕｒｎａｌ， ２０１２， ６（５）： １０３２⁃１０４５．

３３０５　 １２ 期 　 　 　 郑洁　 等：秸秆还田对玉米根际氨氧化微生物群落及红壤硝化潜势的影响 　


