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摘   要：【目的】研究秸秆还田方式对东北黑土理化性质及微生物群落的影响。【方法】试验

周期为 2019 年 12 月至 2021 年 10 月，秸秆还田采用 2 种方式：秸秆直接还田+微生物菌剂 WJ (straw 
direct return+microbial agent WJ; MD)，秸秆堆肥还田+微生物菌剂 WJ (straw compost return + 
microbial agent WJ; MC)。分析土壤肥力、酶活和微生物群落。【结果】分析两种方式土壤有机质

(SOM)、腐殖酸(HS)和富里酸有机碳(FA-C)含量，发现秸秆直接还田+微生物菌剂 WJ 比秸秆堆肥

还田+微生物菌剂 WJ 分别增加 2.28 g/kg、7.82 g/kg 和 5.26 g/kg。土壤铵态氮(NH4
+-N)、速效磷(AP)

略高于秸秆堆肥还田+微生物菌剂 WJ，均在 6 月份达到峰值。胡敏酸有机碳(HA-C)含量下降。此

外，土壤脲酶、转化酶、纤维素酶活性和碱性磷酸酶活性对比发现，秸秆直接还田+微生物菌剂

WJ 比秸秆堆肥还田+微生物菌剂 WJ 分别高 8.55%、15.46%、4.35%和 6.19%。高通量测序结果显

示，秸秆直接还田+微生物菌剂 WJ 中细菌和真菌的多样性均比秸秆堆肥还田+微生物菌剂 WJ 丰

富。其中 Anaerolinea、Bacteroidetes、Pseudomonas 为优势细菌，Tausonia、Mrakia、Mrakiella
为优势真菌。【结论】秸秆直接还田+微生物菌剂 WJ 比秸秆堆肥还田+微生物菌剂 WJ 更有利于

土壤有机质、腐殖酸、土壤酶活性和微生物多样性的增加，这说明秸秆添加 WJ 菌剂直接还田可
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以减少有机养分的流失，保持田间土壤肥力。 

关键词：秸秆直接还田；秸秆堆肥还田；微生物菌剂；土壤养分；微生物多样性  
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Abstract: [Objective] To investigate the effect of straw returning method on physical and chemical 
properties and microbial community of black soil in Northeast China. [Methods] The experiment was 
carried out from December 2019 to October 2021. Two ways of straw returning were adopted: direct 
straw returning+microbial agent WJ (hereinafter referred to as MD) and straw composting before 
returning+microbial agent WJ (hereinafter referred to as MC). Soil fertility, enzyme activities, and 
microbial community were analyzed. [Results] The content of soil organic matter, humus and fulvic 
acid carbon was 2.28 g/kg, 7.82 g/kg and 5.26 g/kg, respectively, higher in MD than in MC. Content of 
soil ammonium nitrogen and available phosphorus in MD was slightly higher than that in MC, which 
peaked in June. Content of humic acid carbon decreased. In addition, the activities of urease, sucrase, 
cellulase and alkaline phosphatase in soil were 8.55%, 15.46%, 4.35% and 6.19% higher in MD than in 
MC, respectively. High-throughput sequencing results showed that the diversity of bacteria and fungi in 
MD was higher than that in MC. The dominant bacterial genera were Anaerolinea, Bacteroidetes and 
Pseudomonas, while Tausonia, Mrakia and Mrakiella dominated the fungi. [Conclusion] MD was 
conducive to the increase of soil organic matter, humus, enzyme activities and microbial diversity as 
compared with MC, suggesting that addition of WJ into straw can reduce the loss of organic nutrients 
and maintain the fertility of the soil in the field. 

Keywords: direct straw returning; straw composting before returning; microbial agent; soil fertility; 
microbial diversity 
 

秸秆是一种丰富的可再生自然资源，我国

每年秸秆产量约 9 亿 t[1–2]，减少秸秆焚烧、促

进其生物转化是减少二氧化碳排放、保护大气

环境健康的重要措施。秸秆富含有机碳、氮、

磷、钾、微量元素、有机质[3]，作为肥料施入

耕层土壤，对增加土壤有机质、保护东北重要

农业土壤黑钙土具有重要的现实意义[4]，为耕

地的长期可持续循环利用提供保障。秸秆还田

是秸秆利用的途径之一，秸秆还田能增加土壤

有机质(SOM)，有机养分是植物生长的主要养

分来源和微生物的能量来源，因此增加有机质

含量对土壤肥力和功能的影响有重要促进作用[5]。

此外，土壤微生物的生长依赖于有机质，因此

秸秆还田对保护细菌的生物多样性和生态系统
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的动态平衡有重要意义。秸秆分为直接还田和

间接还田，秸秆直接还田不仅能增加土壤有机

质还能提高耕地保水抗旱能力并改善土壤物理

结构；秸秆堆肥还田是间接还田主要手段之一，

利用堆积发酵过程中产生的高温杀死大部分病

虫害改善农作物品质。土壤腐殖质是有机质的

重要组成成分，可由秸秆经微生物生物分解产

生。同样，腐殖酸(HS)主要由胡敏酸(HA)和富

里酸(FA)组成，作为有机质的组成部分，易被

土壤微生物分解矿化。HS 的浓度直接影响植物

的养分供应，对维持土壤肥力、改善土壤质量、

维持土壤碳库平衡起着关键作用[6]。HA 是腐殖

酸的主要成分，HA 结构和数量的变化与土壤肥

力密切相关[7]。土壤酶由土壤微生物分泌，负

责秸秆向有机物的分解和生物转化。土壤酶活

性已作为有机质质量的主要评价指标[8]。秸秆

还田和应用分解木质纤维素微生物群落可以促

进多糖酶解转化为胞二糖和单糖 [9–11]。分解秸

秆的动态变化在前期表现为先快后慢的共同分

解格局[12]，并受微生物数量、气候、土壤条件

等环境因素的影响[13]。秸秆还田中添加腐熟菌

剂可有效促进秸秆转化，显著增加土壤中微生

物多样性，包括细菌、真菌、放线菌等[14–15]。

微生物可将纤维素、半纤维素和木质素分解为

小分子有机物，通过分泌胞外或胞内酶释放

CO2，诱导秸秆微孔结构纤维化，从而加速秸秆

的分解[16]。黑龙江省拥有世界三大黑土区之一，

由于地处寒温带，冬季最低气温达到零下

35 °C，年均气温为 3–6 °C，低温影响秸秆中有

机质的快速循环，天然条件下未经处理的秸秆

需很长时间才能完全分解，因此筛选低温下能

快速分解秸秆的菌株势在必行，目前低温秸秆

降解菌群的相关研究并不多。低温秸秆腐熟剂

是一种能在低温条件下快速腐熟秸秆的复合菌

群，具有针对性强、适用范围广、稳定性强、

功能多样和无毒害作用的特点[17]。  
本研究旨在探讨秸秆还田方式对土壤肥

力、土壤酶活性和微生物群落多样性的影响。

秸秆还田试验采用 2 种方式：秸秆直接还田+
微生物菌剂 WJ (MD)和秸秆堆肥还田+微生物

菌剂 WJ (MC)。试验采用的 WJ 菌剂是由漠河

市北极村取得土样，本实验室在 13–15 °C 中以

秸秆为唯一碳源进行 36 个月的富集驯化，最终

得到能在低温下分泌多种纤维素复合酶的菌

群，该菌群在实验室内培养 7 d 后秸秆已基本崩

解，促进低温下秸秆中木质纤维素向有机肥方向

转化。本研究为促进东北地区秸秆资源化提供理

论基础，保证农业生态系统的可持续发展。 

1  材料与方法 
1.1  试验地点 

试验于 2019–2021 年在黑龙江省泰来县宏

程村(46°4′N，123°42′E)的水稻田内开展，本区

年均活动积温 2 930.6 °C，年均气温 4.9 °C，无

霜期 135 d，年均降水量 392.6 mm，降雨主要

集中在 6–8 月。根据中国土壤数据库，试验地

土壤质地为草甸黑土。试验用地土壤基本理化

性质 pH 7.8、有机质 29.8 g/kg、全磷 0.31 g/kg、
有效磷 13.27 mg/kg、铵态氮 14.93 mg/kg，土壤

肥力中等。 

1.2  试验设计  
本试验采用 2 种秸秆还田方式并设置 2 个

对照。秸秆还田方式包括：(1) 秸秆直接还田+
微生物菌剂 WJ (MD)，对照为秸秆直接还田不

添加任何菌剂(d)；(2) 秸秆堆肥还田+微生物菌

剂 WJ (MC)，对照秸秆堆肥还田不添加任何菌

剂(c)。利用 Illumina MiSeq 高通量测序技术探究

MD 与 MC 这 2 种还田方式对耕地中微生物群落

结构的影响。试验接种的上述 WJ 菌剂是本实验

室筛选优化的秸秆高效降解菌群，实验室内 WJ
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菌剂对秸秆的减重率在第 14 天达到 45.62%，菌

剂内约含有微生物数量为 7.4×1012 CFU/L。研究

所用秸秆为上一季收获籽粒后风干的水稻秸

秆，秸秆粉碎为(15±5) cm 小段。2021 年 4 月将

粉碎的秸秆均匀搅浆还田后，水稻苗移栽入田。

秸秆还田量为 5 625 kg/ha，WJ 菌剂添加量为  
10 L/667 m2。每种处理尿素实施量 60 kg/ha，
控制细菌生长的碳氮比。堆肥还田堆肥周期为

20 d，堆肥过程中湿度保持在 60% rh 左右。每

个水稻池面积为 666.67 m2 (池梗宽 27cm，试验

田宽 20 m、长 33.34 m)，被一个相同面积的空

白小区隔开，保证水稻池内的水土不会交换，

试验点均采用 3 个重复的随机试验设计，其他

管理措施参照水稻栽培技术规程。 

1.3  土壤理化分析  
土壤样品采自 5–10 cm 深度土壤，每 666.7 m2

采用“S 形” 10 点取样，分别于秸秆还田后水稻

的播种期、分蘖期、灌浆期和成熟期即 4 月、   
6 月、8 月、10 月 4 个阶段取样。将采集的 10
个样品充分混合，粉碎后的土壤颗粒过 60 目

筛。将所有土壤样品分为 3 部分：一部分保存

于–80 °C，提取 DNA 用于高通量测序分析土壤

中的微生物群落；第二部分保存于–4 °C，分析

土壤酶活性；第三部分常温下保存，测定土壤

理化性质。 
土壤有机质含量采用重铬酸钾-硫酸法测

定[18]。用 0.1 mol/L Na4P2O7 和 0.1 mol/L NaOH
混合溶液从土壤样品中煮沸浸提 1 h，得到腐殖

酸溶液，用 0.5 mol/L H2SO4 分离得到胡敏酸和

富里酸，溶液为富里酸，沉淀为胡敏酸，胡敏

酸沉淀用 0.05 mol/L NaOH 溶液溶解过滤至 
无色，再用 0.5 mol/L H2SO4 调 pH 出现浑浊后

水浴蒸干，采用重铬酸钾-硫酸法测定有机碳 
量[19]。总磷(TP)采用碱熔-钼锑比色法测定。速

效磷(AP)用 0.5 mol/L NaHCO3 (水土比 20:1)浸

提，钼锑抗比色法测定。用 2 mol/L KCl 溶液(水
土比 5:1)提取铵态氮，用 Nessler 试剂比色法测

定。土壤酶活性测定方法参考文献[20]，脲酶活

性采用次氯酸钠苯酚比色法测定，以尿素为底

物，以每克干重土壤在 37 °C 孵育 24 h 后产生

的 NH4
+-N 含量毫克数表示；转化酶以蔗糖为底

物，以每克干重土壤在 37 °C 孵育 24 h 后产生

的葡萄糖毫克数表示；碱性磷酸酶活性以苯基

磷酸二钠为底物，以每克干重土壤在 37 °C 孵育

24 h 后产生的苯酚毫克数表示；土壤纤维素酶活

性以羧甲基纤维素为底物，以每克干重土壤在

37 °C 孵育 72 h 后产生的葡萄糖毫克数表示。 

1.4  土壤样品的 DNA 提取和测序  
用 Power Soil Kit (Qiagen Laboratories)从

0.25 g 冷冻土壤样品中提取土壤微生物 DNA。

同时采用 Nanodrop 对 DNA 进行定量，采用

1.2%琼脂糖凝胶电泳检测 DNA，−80 °C 保存。

DNA 测序由上海 Parsenol 完成，土壤样本细菌

16S rRNA 的 V3–V4 区上下游引物 338 F 和 806 
R 进行 PCR 扩增，用引物 1737 F 和 2043 R 对

真菌 ITS V1 rDNA 区域进行 PCR 扩增。序列数

据使用 QIIME2 v2019.7 进行处理。QIIME2 中

的 DADA2 通道用于去除引物、去噪、剪接和

嵌合。丰富度用 Chao1 指数表示，多样性用

Shannon 和 Simpson 指数表示。 

1.5  数据处理  
数据采用 SPSS 22.0 ( SPSS Inc.)分析。方差

分析( ANOVA )评价不同秸秆还田方式对土壤

养分含量和酶活性的影响。采用 Duncan’s 多重

极差检验以 P<0.05 为差异有统计学意义。图形

插图由 Graph Pad Prism 7.0 生成。根据 Chao1
估计方法以及 Shannon 和 Simpson 多样性指数

计算细菌和真菌的丰度。利用 Canoco 5.0 生态

分析软件对土壤环境因素与微生物群落组成的

关系进行冗余分析。 
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2  结果与分析  
2.1  秸秆还田后土壤全磷、速效磷、铵态

氮含量和水稻产量的变化 
秸秆还田水稻产量见图 1A，MD 水稻产量

为 620 kg/667 m2，MC 水稻产量为 540 kg/   
667 m2，均高于不添加菌剂的对照组。4–10 月

期间土壤全磷 (TP) 、有效磷 (AP) 、铵态氮

(NH4
+-N)含量结果如图 1 所示，添加 WJ 菌剂的

处理比未添加菌剂的对照的含量显著增加，即

MD>d、MC>c。全磷含量随着时间增加而积累

(图 1B)。速效磷(AP)含量(图 1C)和铵态氮(NH4
+-N)

含量(图 1D)均在 6 月达到峰值，经 MD 处理后，

两者浓度较 MC 分别增加了 19.46、5.28 mg/kg，

说明速效养分含量随水稻生长期不同而变化。 

2.2  秸秆还田后土壤有机质、腐殖酸、富

里酸碳和胡敏酸碳含量变化  
土壤有机质(SOM)、腐殖酸(HS)、富里酸

碳(FA-C)、胡敏酸碳(HA-C)含量变化见图 2。
在 4 月到 10 月期间，添加 WJ 菌剂的处理中

SOM、HS、HA-C 和 FA-C 含量均显著高于不

添加菌剂的对照，即 MD>d、MC>c。如图 2A 所

示，SOM 随着还田时间的增加而积累，在 4 月、

6 月、8 月和 10 月，MD 中 SOM 含量分别比 MC
高 1.07、2.86、1.52、2.28 g/kg。8 月和 10 月 MD
中腐殖酸含量较 MC 显著增加了 7.88 g/kg 和  
7.82 g/kg (图 2B)。经 MD 处理后 HA-C 浓度在

4月和 10月较 MC减少，6月和 8月增加(图 2C)。 
 

 
 

图 1  秸秆还田后水稻产量(A)、土壤全磷(TP) (B)、速效磷(AP) (C)和铵态氮(NH4
+-N) (D)含量变化 

Figure 1  Changes of rice yield (A), total phosphorus (TP) (B), available phosphorus (AP) (C) and 
ammonium nitrogen (NH4

+-N) (D) contents in soil after straw returning. Control is when straw is not returned; 
according to Duncan’s test, different lowercase letters indicate the difference of different treatments in the 
same period (P<0.05); d: straw direct return without adding any bacteria agent; MD: straw direct 
return+microbial agent WJ; c: straw composting without adding any bacteria agent; MC: straw 
composting+microbial agent WJ. 
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图 2  秸秆还田后不同时间段土壤有机质(A)、腐殖酸(B)、富里酸碳(C)和胡敏酸碳(D)含量变化 
Figure 2  Changes of soil organic matter(SOM), humus(HS), fulvic acid carbon(FA-C) and humic acid 
carbon(HA-C) in different time periods after straw returning to field. Control is when straw is not returned; 
according to Duncanʾs test, different lowercase letters indicate the difference of different treatments in the 
same period (P<0.05); d: straw direct return without adding any bacteria agent; MD: straw direct return+ 
microbial agent WJ; c: straw composting without adding any bacteria agent; MC: straw composting+ 
microbial agent WJ. 
 
 
FA-C 含量变化见图 2D，MD 在 8 月和 10 月较

MC 分别增加 4.61 g/kg 和 5.26 g/kg。结果说明

MD 较 MC 更有利于有机质、腐殖酸和 FA-C

含量的增加，WJ 菌剂能促进耕地秸秆分解转

化为土壤有机质；而 MC 利于 HA-C 的增加。 
2.3  秸秆还田过程中多种土壤酶活的变化  

在 4–10 月期间，添加 WJ 菌剂的耕地中

脲酶、转化酶、碱性磷酸酶、纤维素酶酶活均

高于不添加菌剂的对照，即 MD>d、MC>c。
如图 3A 所示脲酶酶活在 6 月份到达峰值，

MD 与 MC 中酶活并无显著差异。MD 与 MC

转化酶活在 4 月和 6 月无显著差异，8 月和   
10 月 MD 较 MC 分别增加了 12.9%和 15.4% 
(图 3B)。碱性磷酸酶活变化见图 3C，于 6 月

份到达峰值，MD 较 MC 显著增加了 17.7%。

说明此时直接还田加速有机磷的转化速度，提

高土壤磷的有效性。如图 3D 所示，纤维素酶

活随时间的增加而小幅度升高，但 MD 与 MC
无显著差异，可见纤维素酶活高低在还田方式  
上并无差异，而添加 WJ 菌剂提高纤维素酶

活，促进秸秆还田后秸秆中的纤维素类物质的

分解。 
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图 3  秸秆还田后土壤酶活变化 
Figure 3  Changes of soil enzyme activity after straw returning. A: urease activity; B: invertase activity; C: 
alkaline phosphatase activity; D: cellulase activity. Control is when straw is not returned; according to 
Duncanʾs test, different lowercase letters indicate the difference of different treatments in the same period 
(P<0.05); d: straw direct return without adding any bacteria agent; MD: straw direct return + microbial agent 
WJ; c: straw composting without adding any bacteria agent; MC: straw composting + microbial agent WJ. 
 

2.4  土壤微生物群落分析 
2.4.1  不同方式处理下土壤微生物群落结构特

征随处理时间变化 
利用 16S rRNA 和 ITS 序列分析研究添加

WJ菌剂后 2种还田方式的土壤细菌和真菌的群

落组成。经 MD 和 MC 处理的 8 个样品经质量

过滤后，细菌群落和真菌群落分别获得 410 641

和 943 099 条高质量序列。以 100%相似度进行

ASV 聚类，共检测到 30 396 个细菌 ASV，4 781

个真菌 ASV。利用每个 ASV 的代表序列进行

分类，得到不同分类水平(门到属)的土壤微生物

群落结构。细菌涉及 39 门、96 纲、194 目、318

科、48 属；真菌分 7 门、18 纲、31 目、61 科、 

95 属。由图 4A 可知各个处理中优势菌门相同

但丰度不同，细菌群落相对丰度大于 10%的菌

门 ， 分 别 为 变 形 菌 门 (Proteobacteria) 
(31.01%–51.71%) 、 放 线 菌 门 (Actinobacteria) 
(16.80%–36.63%) 、 绿 弯 菌 门 (Chloroflexi) 
(9.90%–25.25%) 和 拟 杆 菌 门 (Bacteroidetes) 
(4.41%–10.28%)。图 4B 为真菌群落相对丰度大

于 10%的菌门，主要包括子囊菌门(Ascomycota) 
(1.46%–69.74%) 和 担 子 菌 门 (Basidiomycota) 
(2.21%–54.93%)。在 MD 和 MC 处理中 4 月和

6 月以子囊菌门为主；在 MD 和 MC 处理中 8 月

和 10 月以担子菌门为主，但此时土壤中的未 
知真菌也有增加。图 4C、4D 为添加以细菌为 
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图 4  秸秆还田后细菌和真菌的门水平和聚类分析 
Figure 4  Phylum level and cluster analysis of bacteria and fungi after straw returning. A: bacteriophyla 
level; B: fungal phylum level; C: bacterial hierarchical clustering; D: fungal hierarchical clustering. 
 
主的 WJ 菌剂后土壤微生物群落的层次聚类分

析。随着时间的推移，土壤微生物中 WJ 菌的

数量逐渐减少，MD 与 MC 之间无显著差异(图

4C)。而同一时期土壤真菌微生物组成存在差

异，如图 4D 所示。 
2.4.2  不同方式处理下土壤微生物群落结构在

属水平变化 
添加微生物群落 WJ 后，4 月至 10 月真菌

和细菌属水平的 2 种还田方式的变化见图 5。
MD 的优势细菌属(相对丰度大于 1%)(图 5A)，
4 月份以黄杆菌属(Flavobacterium)、红色杆菌

属(Rubrobacter)和红育菌属(Rhodoferax)为主，

利用秸秆碳源发酵，分解秸秆。6 月和 8 月以

假 单 胞 菌 属 (Pseudomonas) 和 厌 氧 绳 菌 属

(Anaerolinea)为主，促进土壤中氨氮循环。    

10 月份以斯科曼氏球菌属(Skermanella)、假单

胞菌属(Pseudomonas)和 SBR1031 为主进行硝

化和反硝化等反应。图 5B 显示 MC 的优势细

菌属(相对丰度大于 1%)，4 月以斯科曼氏球菌

属(Skermanella)、红色杆菌属(Rubrobacter)和芽

球菌属(Blastococcus)为主。6 月以假单胞菌属

(Pseudomonas)、溶杆菌属(Lysobacter)和甲基杆

菌属(Methylobacter)为主；溶杆菌可抑制多种

病原菌。8 月以黄杆菌属(Flavobacterium)和红

育菌属(Rhodoferax)为主。10 月以 SBR1031、
厌氧绳菌属(Anaerolinea)和拟杆菌 vadinHA17
为主进行发酵及氮素循环。图 5C 显示了 MD
的优势真菌属(相对丰度大于 0.1%)。4 月主要

是嗜低温的假裸囊菌属(Pseudogymnoascus)、
支顶孢属 (Acremonium)和好氧耐盐的微球菌  
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图 5  秸秆还田后不同时期在属水平上土壤细菌和真菌群落热图 
Figure 5  Heat maps of soil bacterial and fungal communities at the genus level at different periods after 
straw returning. A: bacterial community of MD; B: bacterial community of MC; C: fungal community of MD; 
D: fungal community of MC. 
 
(Micrococcus)。6 月以嗜热真菌属(Thermomyces)
为优势菌。8 月为嗜热链球菌属(Mycothermus)、
裂壳属(Schizothecium)和 Tausonia 等。10 月以

腐 质 霉 属 (Humicola) 、 Mrakia 和 链 格 孢 属

(Altemaria)等真菌占优势。图 5D 显示 MC 的优

势真菌属(相对丰度大于 0.1%)，4 月份能利用

有机物的裂壳属 (Schizothecium)、腐质霉属

(Humicola)、鬼伞属 (Coprinopsis)和镰刀菌属
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(Fusarium)为优势真菌属，与 MD 10 月份优势

真 菌 相 同 。 6 月 、 8 月 以 嗜 热 真 菌 属

(Thermomyces)、Cutaneotrichosporon、Mrakia
和 Pseudeurotium 占据主导地位；10 月份为

Tausonia、Mrakia 和 Mrakiella。Pseudomonas、
Pseudoalteromonas 和 Rhodoferax 在不同阶段缓

慢降解秸秆中的木质素。尽管细菌或放线菌丰

度相对较低，对秸秆碳分配中的有机碳没有影

响，但它们在协调秸秆分解过程中发挥重要作

用。真菌是降解作物秸秆的主要生物，如

Pseudogymnoascus和 Mrakia能在低温下很好地

生长，产生与纤维素降解有关的酶。真菌腐质

霉属(Humicola)、镰刀菌属(Fusarium)等产生的

相关酶在秸秆降解过程中也起着很大的作用，

从而加速秸秆的降解并转化为有机碳。 
2.5  秸秆还田细菌和真菌群落与环境因子

冗余分析 
通过对还田处理的环境因子和丰度前 10

的 菌 属 进 行 冗 余 分 析 (redundancy analysis, 

RDA)，得到二维排序图。细菌群落与环境因子

相关性见图 6A，结果表明，前两轴特征值占总

排序轴特征值的 81.64%，第一和第二轴(RDA1
和 RDA2)分别占 50.1%和 31.54% (图 6A)。图

中还显示，纤维素酶活性受 Anaerolinea 和 
Pseudomonas 的影响显著，与 Bacteroidetes_ 
vadinHA17、Cryobacterium 和 Polaromonas 呈

正相关 (F=2.8，P=0.018)；腐殖酸有机碳与

SBR1031、Bacteroidetes_vadinHA17、Anaerolinea
呈正相关(F=3.2，P=0.004)；有机质和转化酶与

黄杆菌属、KD4-96 和 subgroup 6 呈正相关，但

与胡敏酸碳负相关。且全磷(F=2.7，P=0.078)、
碱性磷酸酶活性和富里酸有机碳等营养物质与

Pseudomonas 高度相关，而与 Cryobacterium 和

Polaromonas 正相关。真菌群落与环境因子的相

关性如图 6B 所示。结果表明，前两轴特征值占

总排序轴特征值的 85.11%，RDA 第一轴和第二

轴分别占 61.5%和 23.6%。腐殖酸  (F=2.9，
P=0.05)、富里酸碳(F=3.0，P=0.038)、全磷和 

 

 
 

图 6  细菌群落(A)和真菌群落(B)与土壤性质的相关性分析 
Figure 6  Biplot diagram of redundancy analysis (RDA) of soil physicochemical factors according to the 
bacterial community (A) and fungal community (B). UA: urease; IA: invertase; ApA: alkaline phosphatase; 
CMC: cellulase; SOM: soil organic matter; HA-C: humic acid organic carbon; FA-C: fulvic acid organic 
carbon; TP: total phosphorus. 
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土壤纤维素酶活与 Mrakia、 Pseudeurotiu、

Serendipita 正相关；胡敏酸碳与 Fusarium、

Mrakiella 影响较大，且与 Tausonia、Humicola、
Tetracladium 、 Sagenomella 、 Mrakia 、

Pseudeurotiu、Serendipita 正相关；脲酶和转化

酶活与 Microascus、pseudomonas 正相关。可见，

SOM、HS、HA-C、FA-C、脲酶、转化酶、碱

性磷酸酶和纤维素酶活性是影响土壤微生物群

落组成的最主要因素。 

3  讨论 
3.1  秸秆还田土壤理化性质与微生物群落 

土壤理化性质与微生物群落结构和多样性

有密切联系。本研究结果表明，添加 WJ 菌剂

后，土壤有机质、腐殖酸、全磷、速效磷和铵

态氮含量均比未添加 WJ 菌剂的对照增加，施

用秸秆腐熟菌剂后土壤肥力显著提高(图 1，图

2)，该结果与前人一致[16]。本研究中秸秆直接

还田的有机质含量高于堆肥还田，说明 WJ 菌

剂适合秸秆直接还田。由于东北地区平均气温

偏低，直接还田是将秸秆直接覆盖于耕地，在

低温菌剂 WJ 的作用下对土地温度能够进行较

好地保温，从而使土壤微生物能够保证活跃状

态；Tran 等[21]发现有机酸通常在堆肥的中后期

分解，因为在寒冷天气秸秆堆肥至少需要 60 d。
而在东北地区 4 月初平均 13 °C 堆肥 20 d，发

酵期间温度升高可达 60 °C，导致部分养分挥

发，此时低温菌剂 WJ 不能很好地发挥作用，

还田后土壤温度过低不利于土壤微生物呼吸作

用。细菌占所有土壤微生物的 70%–90%，是土

壤中最活跃的微生物，对木质纤维素的分解起

着重要作用；真菌分泌的胞外酶是秸秆分解利

用的主要微生物酶；放线菌(Actinomycetes)具有

较 高 的 纤 维 素 酶 活 性 ， 如 诺 卡 氏 菌

(Nocardioeae)、链霉菌科(Streptomycetaceae)等，

在木质素分解过程中起非常重要的作用[22–24]。

4–10 月 秸 秆 直 接 还 田 (MD) 以 冷 杆 菌 属

(Cryobacterium)、单胞菌属(Polaromonas)、红

育菌属(Rhodoferax)、Serendipita、Mrakia、假

裸囊菌属 (Pseudogymnoascus)、Pseudeurotium
和微囊菌属(Microascus)为主，低温下能缓慢降

解秸秆中木质素等物质。4–10 月秸秆堆肥还田

(MC) 中 假 单 胞 菌 属 (Pseudomonas) 、

Skermanella、厌氧绳菌(Anaerolinea)、Tausonia、
腐质霉属(Humicola)和 Mrakiella 占优势，直接

还田中优势真菌可分泌与分解秸秆相关的胞外

酶。秸秆还田后由于碳源丰富激发土壤微生物

活性，一些纤维素分解能力较强的菌也随之增加，

如 Anaerolinea、Tausonia、Humicola、Coprinopsis
等菌属，这些微生物加速秸秆中的粗纤维、木

质素等物质的分解转化，增加土壤有机质含量。

由于秸秆碳源丰富，C/N 高，在还田初期添加

适量氮肥保证合适的碳氮比，追施化肥后在土

壤微生物的作用下促使氮肥转化为铵态氮，有

机磷转化为有效磷，提高土壤中的速效养分含

量，与前人研究结果一致[25–26]。本研究表明 6、
8 月土壤速效养分含量增加迅速，10 月含量下

降，这可能与温度有关，6 月和 8 月温度升高，

土壤微生物活动频繁加速了氮磷向速效养分的

转化。 

3.2  秸秆还田土壤酶活与微生物群落 
脲酶特异性水解尿素，将有机氮转化为无

机氮，为植物和微生物提供氮源。转化酶对增

加土壤中易溶性营养物质起重要作用。磷酸酶

可将有机磷水解为无机磷供植物吸收利用，纤

维素酶可加速秸秆中纤维素类物质的降解[27]。

有研究结果表明，直接还田与间接还田均可提

高土壤中酶活性，但对酶活性影响程度不同[28]，

这与本研究一致，其他研究表明秸秆还田后土

壤微生物数量增加，微生物活性增强导致土壤
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酶活性增加[29]。本研究结果表明 MD 的脲酶、

转化酶、碱性磷酸酶和纤维素酶活性在 10 月份

较 MC 分别提高 8.55%、15.46%、6.19%和

4.35% 。 MD 中 6–8 月 以 假 单 胞 菌 属

(Pseudomonas)、厌氧绳菌属(Anaerolinea)、嗜热

链球菌属(Mycothermus)、裂壳属(Schizothecium)
和 Tausonia 为主，这些菌属可加速秸秆成分的

分解；MD 的脲酶在 6 月达到峰值，可增加厌

氧绳菌科(Anaerolinea)和芽孢杆菌属(Bacillus)
的丰度[30]。6 月碱性磷酸酶活性最大，这可能

是由于秸秆还田期间气候温度升高，具有磷溶

解能力的 Burkholderiaceae 丰度增加，MC 中

6–8 月以假单胞菌属(Pseudomonas)、溶杆菌属

(Lysobacter)、甲基杆菌属(Methylobacter)、黄杆

菌属 (Flavobacterium)和红育菌属 (Rhodoferax)
为主，其中 Methylobacter 不能利用秸秆。生长

高峰期水稻对土壤速效养分需求较高刺激土壤

酶活性增强，满足植株生长需求，而随着温度

降低和作物生长成熟后对养分需求减少，导致

酶活性降低并趋于平稳。土壤转化酶活性升高

与 Flavobacterium 高度相关，有研究表明，土

壤转化酶是土壤肥力的重要标志，与有机质、

有效磷等正相关[31]。纤维素酶活升高是因为秸

秆还田后土壤中产纤维素酶的微生物增加，如

Tausonia、Humicola、Mrakia、假单孢菌属、

Pseudarthrobacter 和红色杆菌属等菌群，刺激

菌群产生纤维素酶降解土壤中的秸秆，提高土

壤有机质含量。 
研究表明，秸秆还田在一定程度上改变了

土壤微生物群落结构，秸秆投入后土壤微生物

的快速转化利用主要归因于种群的快速增长。

其 中 包 括 Proteobacteria 、 Firmicutes 、

Actinobacteria 和 Ascomycota [32–34]，本研究中秸

秆还田后 Actinobacteria 和 Ascomycota 增加，

释放多种纤维素酶加速了秸秆的分解转化。有

研究表明 180 d 内秸秆分解增强的关键属有纤

维素降解菌和真菌、固氮菌、嗜酸菌，以及其

他黏液菌等[35–36]，这与本研究一致。虽然某些

微生物丰度相对较低，但它们可能在协调秸秆

分解过程中起着重要作用。试验表明秸秆还田

对细菌群落的影响不明显，对真菌群落有一定

影响，增加了土壤中未知真菌的数量，这些真

菌可能在秸秆降解中发挥巨大作用。 

4  结论 
本研究旨在探讨 MD 和 MC 方式秸秆还田

对东北黑土土壤肥力、酶活性和微生物群落多

样性的影响。结果表明，在 4–10 月的试验期内，

秸秆添加 WJ 菌剂还田的土壤养分和酶活性较

未添加 WJ 菌剂的秸秆直接还田增加，这说明

WJ 菌剂对秸秆分解转化具有重要的促进作用。

MD 的有机质、腐殖酸、FA-C、速效磷和铵态氮

较 MC 分别增加了 2.28 g/kg、7.82 g/kg、5.26 g/kg、
7.57 mg/kg 和 2.27 mg/kg；HA-C 较 MC 降低。

全磷变化不显著；脲酶、转化酶、碱性磷酸酶

和纤维素酶比 MC 分别提高 8.55%、15.46%、

6.19%和 4.35%。采用高通量测序技术分析了添

加 WJ 菌剂秸秆还田后微生物群落多样性。结果

显示细菌中 MD 中的冷杆菌属(Cryobacterium)、
单胞菌属(Polaromonas)和红育菌属(Rhodoferax)
较 MC 占优，MC 中假单胞菌属(Pseudomonas)、
Skermanella 和厌氧绳菌(Anaerolinea)较 MD 占

优；真菌中 MD 中的 Serendipita、Mrakia、假

裸囊菌属(Pseudogymnoascus)、Pseudeurotium、

微囊菌属 (Microascus)较 MC 占优，MC 中

Tausonia、腐质霉属(Humicola)、Mrakiella 较

MD 占优。以上结果表明，MD 有效提高了土壤

速效养分含量和酶活性，并提高了在低温下秸

秆分解菌群丰度，加快了低温环境下秸秆的分

解效率，提高了东北地区黑土肥力。  
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