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摘   要：秸秆是世界上最丰富的生物质资源之一，秸秆还田作为秸秆利用的主要方式，与农业可

持续发展密切相关。微生物是土壤微生态系统中最活跃的生物因子，是土壤质量的重要生物学评价

指标，也是受秸秆还田影响最为敏感的土壤因子。为了解秸秆还田所带来的土壤微生态效应，本文

从土壤酶活性、微生物生物量、可培养微生物种群及微生物多样性等 4 个方面进行综述，分析了不

同还田条件下土壤微生态指标的差异，讨论了现阶段秸秆还田研究的局限性，并对今后的研究方向

进行了展望，以期为秸秆安全还田提供依据。 
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Research progress on effects of straw incorporation on soil 
micro-ecological environment 
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Abstract: Straw is one of the most abundant biomass resources in the world. As the main utilization way 

of straw, straw incorporation is associated with the sustainable development of agriculture. 

Microorganisms are the most active bio-factors in the soil ecosystem, which are closely related to straw 

degradation, nutrient circulation, and soil health. To understand the micro-ecological effects of straw 

incorporation, we analyzed the soil enzyme activity, microbial biomass, culturable microbial populations, 
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and diversity after straw incorporation. Furthermore, we compared the soil micro-ecological indicators 

under different conditions of straw incorporation, and discussed the limitations of the related studies. 

Finally, we put forward an outlook on the future research directions in this field. This study can provide 

a basis for safe straw incorporation. 

Keywords: straw incorporation; soil enzyme activity; microbial biomass; culturable microorganisms; 
microbial diversity 

 
 
 

秸秆是一种数量巨大且普遍存在的生物质

资源，其有效利用与农业可持续发展和环境安

全直接相关。秸秆还田由于其对土壤肥力和作

物产量的积极作用，是世界上应用最为广泛的

秸秆利用方式[1]。目前，我国秸秆直接还田量占

秸秆总量的 46%，平均还田量达 4 611 kg/hm2 [2]。

秸秆还田的广泛应用使秸秆还田效果评价成为

学者们研究的热点。秸秆还田所引起的土壤理

化性质变化及对农作物产量的影响多有报道，

研究发现秸秆还田具有降低土壤容重、改良土

壤团粒结构、增加土壤孔隙度[3-4]以及提升土壤

有机质、氮、磷含量和降低土壤交换性酸[5-6]、

增加农作物产量[7]等多重功效。微生物是土壤微

生态系统的重要组成部分，是土壤养分的源和

库，也是土壤有机质和养分循环转化的动力[8]。

微生物是土壤中对外界因素反应最为敏感的部

分，也常用于评价土壤质量的生物学特征，已

经成为土壤学界研究的焦点。近年来，秸秆还

田对土壤微生态环境的影响也受到广泛的关

注，微生物对秸秆的降解作用以及秸秆中养分

物质对土壤微生物生长的促进和富集效应研究

也逐渐深入，这些研究为明确秸秆还田微生态

效应提供了理论基础[9-10]。 

本文以近年来秸秆还田对土壤微生物的影

响研究为基础，对秸秆还田所引起的土壤酶活

性、微生物生物量、可培养微生物种群及微生

物多样性等土壤微生态效应进行综述，并分析

不同土壤类型、秸秆还田数量、还田方式等因

素对秸秆还田微生物效应的影响，以期为指导

秸秆安全还田提供依据。 

1  秸秆还田对土壤酶活性的影响 

土壤中的物质循环和生化反应是由土壤酶

直接催化进行的，土壤酶活性决定着土壤中营养

物质的转化和植物吸收的速率。目前，土壤酶活

性作为表征土壤微生物性质的重要指标被广泛

使用。酶包括氧化还原酶、水解酶、转移酶和裂

解酶四大类，而蔗糖酶、脲酶、纤维素酶、磷酸

酶等水解酶类和过氧化氢酶、漆酶等氧化还原酶

类在秸秆还田效应中的研究较多。多数研究表

明，秸秆进入土壤能够为微生物生长提供能量和

营养，从而使土壤中微生物数量增加，分泌更多

的酶。与无秸秆还田的对照相比，秸秆还田具有

增加多种土壤酶活性的作用。靳玉婷等[11]对安徽

省潜育型水稻土进行研究，发现秸秆还田使脲

酶、磷酸酶及纤维素酶等酶活性增加。Ni 等[12]

的研究也显示秸秆还田有效提高了土壤酶活性，

其中蔗糖酶、脲酶、过氧化氢酶和纤维素酶分别

较无秸秆还田对照提高了 36.40%、58.57%、

27.53%和 98.22%。然而部分研究发现秸秆还田

对不同酶活性的影响不同，例如 Zhang 等[13]研

究发现，在淮河地区黑土中秸秆还田后葡糖苷

酶、木质素过氧化物酶、锰过氧化物酶的活性分

别较对照提高了 14%、14%、22%，但是土壤漆

酶活性则降低了 38%，这可能是由于氮肥的施

用引起了酚过氧化物酶类的降低。由此可知，秸
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秆还田的酶活性效应存在酶种类的差异。 

秸秆还田的酶活性效应还受诸多因素的影

响。(1) 秸秆还田的酶活性具有时间效应，在早

稻田中进行秸秆还田，秸秆还田后蔗糖酶、淀粉

酶、纤维素酶和 β-葡糖苷酶的活性显著升高，

但是在后茬晚稻中酶活性效应则呈现相反趋势，

这可能是由于早期秸秆碳的输入刺激了微生物

快速生长和酶的分泌，从而使秸秆养分迅速转

化；而后期土壤养分由于前期转化吸收而降低，

从而导致晚稻土壤碳循环相关的酶活性降低[14]。

(2) 秸秆还田的酶活性效应受秸秆还田方式的

影响。钱海燕等[15]的研究表明，秸秆还田配施

氮、磷、钾肥与单独秸秆还田相比，过氧化氢酶

活性提高了 72.3%，蔗糖酶活性提高了 61.5%，

脲酶活性提高了 102.3%，而秸秆还田配施钙、

镁肥与单独秸秆还田相比，酶活性之间不存在显

著差异。(3) 不同化学氮肥基追比秸秆还田处理

的土壤酶活也存在差异。江西水稻秸秆还田处理

下，氮肥基追比 6:4 对 β-葡萄糖苷酶、纤维二糖

苷酶、α-葡萄糖苷酶、氨肽基酶、酚氧化酶和

过氧化物酶活性的增加作用最为显著，在河南

玉米秸秆还田处理下氮肥基追比 1:1 对酶活性

促进效果最优 [16]。这些研究表明，秸秆作为   

一种重要的土壤碳源，其进入土壤后为微生物生

长提供丰富的碳素营养，势必促进微生物对氮、

磷等养分的吸收，合理调节化学肥料的施用比例

能够更有效地发挥秸秆微生物效应。然而不同地

区、不同土壤类型的土壤养分差异及作物对养分

的需求差异，造成适宜的肥料配比也不同，因此

需要根据不同的秸秆还田对象进行研究并建立

相应的秸秆与化肥配施还田策略。 

2  秸秆还田对土壤微生物数量的影响 

2.1  秸秆还田对土壤微生物生物量的影响 
土壤微生物量碳 (soil microbial biomass 

carbon，SMBC)、土壤微生物量氮(soil microbial 

biomass nitrogen，SMBN)、土壤微生物量磷(soil 

microbial biomass phosphorus，SMBP)是固定在

土壤微生物中的碳、氮、磷元素，是植物可利用

养分的重要来源，其含量取决于土壤中微生物的

数量[17]，是反映土壤中微生物活性的重要指标。

与上述土壤酶活性变化规律一致，秸秆还田同

时添加氮肥能够比仅秸秆还田处理提高土壤根

际和非根际土壤 SMBC、SMBN 的含量，而且

在高砂土和黄泥土 2 种土壤中均呈现相同的趋

势[18]。进一步研究表明，高碳氮比的秸秆大量

还田会造成土壤氮素的固定，此时配施氮素能够

为微生物生长提供较理想的养分环境，从而进一

步提高土壤微生物生物量。因此，秸秆还田时配

施氮肥是改良土壤微生物环境的关键。 

秸秆还田方式也会给土壤微生物生物量造

成一定的影响。赵雪淞等[19]在科尔沁风沙地探

究了适合辽西风沙半干旱条件下花生高产的耕

作方式，结果表明，相同耕作条件下，秸秆还田

处理组土壤 SMBC、SMBN、SMBP 含量均高于

无秸秆还田处理组；在相同秸秆还田条件下，免

耕处理的 SMBC、SMBN、SMBP 含量较常规翻

耕和垄耕处理显著提高，分析认为垄耕和翻耕对

耕层的翻动破坏了土壤结构，加速了土壤有机质

的损失和土壤肥力的衰退；而免耕耕作对土层结

构扰动小，有利于土壤养分含量的存储和积累，

为土壤微生物的生长繁殖提供了良好的生态环

境。另外，土壤类型不同，秸秆还田后土壤微生

物碳的含量变化也存在差异。Rottmann 等[20]以

沙土和壤土为试验土壤，分析了秸秆 0−5 cm 土

层还田 2 种土壤中的 SMBC 变化，发现沙土中

的 SMBC 显著降低，而壤土中的 SMBC 显著升

高。这可能是由于壤土的土壤孔隙度利于土壤碳

的固定，从而提升了土壤中 SMBC 的含量。由

上述研究结果可知，为了达到较好的秸秆还田效
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果，不同土壤类型应该采用不同的秸秆还田方

式，沙质土壤以减少土壤扰动的秸秆还田方式为

宜，而壤土可以采用翻耕还田的方式。 

2.2  秸秆还田对可培养微生物数量的影响 
可培养微生物数量是土壤中可培养真菌、细

菌及放线菌的总和，测定秸秆还田土壤中可培养

微生物的数量能够较直观地分析秸秆还田的土

壤微生态效应。另外，通过可培养微生物的分析

还能够明确病原微生物的种类和数量，从而建立

土壤微生物数量与病害发生的关系，为秸秆安全

和高效还田提供技术指导。较多研究表明，秸秆

还田为微生物生长提供了丰富的营养物质和较

好的土壤理化条件，从而显著增加了可培养微生

物的数量，但是土壤中可培养微生物数量还受秸

秆还田数量、方式和还田时间等因素的影响。高

日平等[21]研究了不同秸秆还田量对可培养微生

物数量的影响，其中 50%的秸秆还田量对细菌、

真菌、放线菌的促进效果最显著，其次为 100%的

秸秆还田量，而 25%的秸秆还田量处理的促进效

果最差；分析不同秸秆还田量的作物产量发现，

同样以 50%的秸秆还田量处理的产量效果最佳，

可培养微生物数量与产量呈正相关，该研究指出

适量秸秆还田能够实现土壤微生物数量优化、作

物产量的同步提升。不同的还田方式也会对土壤

微生物数量的影响产生差异，梅沛沛等研究了秸

秆焚烧后还田、秸秆粉碎翻耕还田和秸秆粉碎覆

盖还田对碱性土壤中微生物数量的影响，结果表

明 3 种秸秆还田方式对微生物数量的影响不同；

3 种秸秆还田处理的真菌数量均呈现下降趋势，

而放线菌的数量均呈现上升趋势，对细菌而言，

秸秆粉碎翻耕还田和秸秆粉碎覆盖还田时细菌

数量上升，但秸秆焚烧后还田时细菌数量则下降；

同样的秸秆还田方式，在酸性土壤中可培养微生

物的变化则与碱性土壤中呈现不同的趋势[22]。 

总体而言，在秸秆还田的情况下，土壤微生

物数量总体呈现增加的现象，其中对细菌菌群的

促进效果在不同研究中具有较为一致的结果，农

作物产量与土壤细菌数量具有正相关关系。然而

秸秆还田不仅能够促进细菌数量的提升，还能够

为病原真菌的繁殖提供较有利的环境，造成下茬

作物病害的增加。陆宁海等[23]分析了秸秆还田

对小麦土壤中细菌、真菌、放线菌的影响，以小

麦返青期为例，秸秆还田处理中 3 种菌的数量分

别较未还田处理增加 119.59%、 591.32% 、

47.00%，其中对真菌的数量促进作用最大，由

于真菌中存在大量的病原菌，这也是导致小麦根

腐病发生率上升的主要原因。分析秸秆直接还

田、过腹还田和炭化还田对土壤微生物数量的影

响发现，与对照相比，3 种秸秆还田处理中只有

秸秆直接还田处理的真菌数量上升、病害发生率

增加[24]。土壤真菌数量的增加主要是由于秸秆

带菌直接还田，增加了土壤中病原真菌的数量，

从而使秸秆还田处理小麦根腐病、叶斑病等病害

发病率增加[23]。因此，合适的还田量及合适的

还田方式是实现秸秆安全还田的关键，为解决秸

秆直接还田造成的病原真菌增加的问题，应在有

条件的地区采用过腹还田、炭化还田和间歇还田

等方式，既能够有效利用资源，又能够降低土传

病害大流行的危害。虽然可培养微生物能够在一

定程度上反映土壤微生物环境的变化趋势，但

是，由于可培养微生物种类只占土壤中微生物种

类总数的 0.1%−1.0%，可培养微生物并不能准确

反映土壤微生物的总体情况，还有待采取更先进

的技术手段进行土壤微生物菌群的研究。 

2.3  秸秆还田对土壤微生物功能菌群数量

的影响 
不同种群的微生物在土壤物质循环和能量

转化过程中发挥着不同的功能，采用特殊培养基

和分子生物学方法可以明确不同功能微生物菌

群数量的变化，从而能够探明秸秆还田对功能微
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生物种群的影响，建立秸秆还田与土壤养分循环

之间的关系。顾美英等[24]研究了秸秆直接还田、

炭化还田对风沙土壤功能菌群数量的影响，发现

氨化细菌、亚硝化细菌、反硝化细菌及纤维素降

解菌数量都有不同程度的增加，其中秸秆直接还

田显著增加了土壤氨化细菌和纤维素分解菌的

数量，增加幅度分别为 566.67%和 450.00%。 

采用 qPCR 可以明确土壤系统中功能基因

的丰度，从另一个侧面反映功能微生物的变化。

陈娜等[25]发现，与单施化肥相比，秸秆还田显

著提升了土壤中反硝化细菌的数量。Yang 等[26]

研究发现，长期秸秆还田配施化肥能够使土壤中

nirK、nirS、narG 基因丰度分别增加 1.57−3.02、

0.53−3.81、0.75−7.18 倍，表明土壤中氮素循环

微生物数量增加，从而使基因表达水平升高，对

促进土壤氮素循环、增强土壤肥力具有良好的作

用。Perge 等的研究发现，秸秆还田处理的土壤

中微生物 DNA 总量显著高于无机肥处理，表明

秸秆还田处理的土壤中有更多的微生物群体，其

中 nifH、nosZ、nirS 和 nirK 等基因的表达量均

显著提高，说明反硝化细菌菌群、固氮菌群数量

增加，促进了土壤自身固氮能力的提高[27-28]。上

述研究表明，秸秆还田后由于在土壤中添加了大

量的碳素营养，造成土壤中碳氮比失衡，为了实

现秸秆中碳素营养的快速降解转化，土壤微生物

会通过对氮素循环相关微生物及功能基因的调

控实现土壤养分的迅速转化，这也是研究者发现

秸秆还田后氮素循环菌增加和相关基因上调表

达的原因。进一步说明与氮素营养配施是保障秸

秆快速还田的技术途径。 

3  秸秆还田对土壤微生物多样性的影响 

3.1  基于碳源利用的秸秆还田土壤微生物

多样性分析 

平 均 颜 色 变 化 率 (average well color 

development，AWCD)是用来表征微生物群落的

碳源利用率，通常 AWCD 值越大表明微生物活

性越高，基于碳源利用的微生物多样性分析使基

于碳素利用分析的土壤微生物多样性研究更为

明确。唐海明等[29]研究发现，作物秸秆还田为

微生物生长提供了丰富的碳源和营养物质，土壤

微生物的 AWCD 增加，表明秸秆还田提升了土

壤根际微生物的碳源利用能力，增加了微生物多

样性。顾美英等[24]通过对比秸秆还田后不同时

间 AWCD 的变化，发现秸秆还田 24 h 时碳源基

本未被利用，而 24–96 h 呈现快速增长的趋势，

随后缓慢增长并趋于稳定，这为明确秸秆还田时

间的微生物效应提供了基础数据。另外，还有研

究表明，秸秆腐解微生物群落碳源代谢活性、丰

富度指数、优势度指数和均匀度指数随秸秆还田

量、长度、埋深的变化趋势，其中，微生物多样

性指数随秸秆还田长度增加而降低，但随秸秆还

田量增加则呈现先增加后降低的趋势，而埋深对

微生物多样性的影响则未得到相同的结论[30]。

总而言之，AWCD 方法从碳源利用方面进一步

体现了秸秆还田对土壤微生物多样性的影响，秸

秆还田处理后土壤聚合物类、糖类、氨基酸碳源

的 AWCD 值均高于秸秆不还田处理[31]，为明确

秸秆还田对土壤碳素循环提供了理论依据。由上

述研究可知，秸秆还田具有明显的时效性，其中

24−96 h 反应最为迅速，属于快速降解阶段，随

后进入缓慢降解期；通过增加秸秆长度可以延缓

秸秆还田对微生物的促进作用，以此为依据进行

秸秆还田指导能够提升秸秆还田释放养分与植

物所需养分的吻合度，从而进一步提升秸秆还田

效果。 

3.2  基于变性梯度凝胶电泳的秸秆还田土

壤微生物多样性分析 
土壤微生物多样性是指微生物群落种内和

种间差异，主要包括物种多样性、遗传多样性及
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生态多样性。其中土壤微生物多样性最直观的

表现形式是物种多样性，主要为土壤微生物丰

富度和均一性。变性梯度凝胶电泳法(denaturing 

gradinent gel electrophoresis，DGGE)作为一种分

子生物学技术在土壤微生物种群多样性研究领

域起着非常重要的作用，使秸秆还田土壤微生物

的研究精确到种属水平。薄国栋等[32]采用 DGGE

方法研究了不同玉米秸秆还田量对土壤微生物

多样性的影响，在明确秸秆还田提高土壤微生物

多样性的同时，指出秸秆还田量为 7 500 kg/km²

能够有效促进烟草土壤优势菌种硝化螺菌的生

长繁殖，硝化螺菌是促进土壤亚硝酸盐向硝酸盐

转化的细菌，明确了秸秆还田后氮循环改善的主

要微生物种。刘骁蒨等[33]的研究也显示，秸秆

还田有利于氮素循环菌群丰度上升，使固氮菌的

丰度和多样性指数显著增加。李鹏等[34]的研究

从时间的角度分析了秸秆还田对真菌多样性的

影响，秸秆还田前期不会对土壤真菌群落结构造

成明显影响，但随着秸秆还田时间的增加，真菌

多样性呈现升高的趋势，并在 360 d 达到最高。

秸秆还田对细菌多样性的影响以拔节期变化最

为明显，而且秸秆还田 2 年的细菌种群数量和多

样性较秸秆还田 1 年更高，其中土壤中有机污染

物降解菌群和纤维素分解菌的增加最显著[35]。

总之，通过 DGGE 在土壤微生物多样性研究上

的应用，使人们更加明确了秸秆还田后特异上升

的功能菌群，明确了秸秆还田后土壤养分循环转

化的微生物机理。该研究使以标志性菌群为靶标

优化的秸秆还田方式成为可能，也为秸秆还田后

土壤微生物菌群的定向调控提供了理论支撑。 

3.3  基于高通量测序技术的秸秆还田土壤

微生物多样性分析 

近年来微生物高通量测序技术快速发展并

在秸秆还田微生物效应研究中广泛应用，更加明

确了土壤微生物群落的演化规律及其环境功能。

Yang 等[26]以黄淮海小麦-大豆轮作土壤为研究

对象，发现秸秆还田后土壤氮循环相关的微生

物群落丰度增加。Navarro-Noya 等[36]发现秸秆

还田后拟杆菌门(Bacteroidetes)显著增加，蓝细菌

门(Cyanobacteria)显著降低，拟杆菌门中的部分

微生物能够利用简易碳源，蓝细菌门的微生物则

主要为自养型微生物，说明秸秆还田后刺激了部

分微生物丰度的特异性增加。此外，Wang 等[37]

也发现秸秆还田增加了土壤碳、铁循环微生物

的丰度，表明秸秆还田促进了土壤养分循环，

有利于增强土壤肥力。对华北地区连续 6 年秸

秆还田土壤细菌多样性研究发现，秸秆还田处

理细菌丰富度和多样性均与对照无显著差异，

但是 Candidatus Latescibacteria 的丰度显著上 

升[38]。Candidatus Latescibacteria 具有较强的植

物多糖降解能力，以该菌为秸秆还田后土壤健康

评价的微生物指标可以较为简便地进行秸秆降

解过程的评价[39]。尽管秸秆还田对土壤微生态环

境多为正面影响，但是也有研究表明秸秆还田后

Xanthomonadales、Mycosphaerella、Leptosphaeria、

Oidiodendron 等土壤病原菌的丰度会有不同程

度的增加[26,40]。因此，秸秆还田对病原菌的影响

还需进一步研究。总之，随着高通量测序技术的

突破和生物信息学的发展，使秸秆还田对土壤微

生态影响评价上升到一个新阶段，使建立秸秆还

田土壤环境的标志菌群成为可能，为秸秆还田的

土壤微生态影响评价、土壤微生物靶向调控提供

了有力的工具，可有效指导“测土配菌”工作的进

行，最终实现土壤健康和作物增产。 

4  展望 

近年来，土壤健康成为人们关注的焦点，微

生态环境是土壤健康的核心。秸秆还田作为一种

重要的耕作方式，其对土壤微生态环境产生多重

效应。明确秸秆还田的土壤微生物效应是探明秸
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秆还田微生物降解过程、解决秸秆还田技术瓶颈

的核心。秸秆还田对土壤微生物的正效应和负效

应共存，以目前的研究和应用为基础进行适时、

适地、适量、适法的秸秆还田，发挥秸秆还田的

正效应、消减其负效应是实现秸秆安全还田的关

键，在此过程中还需加强三方面的研究。 

(1) 人们对秸秆还田所带来的土壤微生物

效应了解得尚不全面，关于不同秸秆还田方式、

还田量、还田土壤类型对土壤酶活、微生物数量

以及土壤微生物群落和功能多样性的影响尚未

形成共识，短期和长期秸秆还田对土壤微生物多

样性群落和功能菌群的对比研究还鲜见报道；而

随着我国秸秆还田年限的延长，在不同土壤类型

和气候区域进行 10 年、20 年以上秸秆还田后土

壤中病原微生物的积累效应研究与病害发生的

相关性分析，将成为指导秸秆还田措施的关键。 

(2) 随着高通量测序技术在土壤微生物组

研究中的应用，应针对不同的气候类型区、土壤

类型区进行短期和长期秸秆还田的土壤微生态

环境效应评价，建立秸秆还田土壤的标志微生物

菌群。以此为依据，针对不同的气候类型区和作

物种类进行适域性强的秸秆降解微生物菌剂的

研发，使秸秆配菌还田切实可行。这也将是实现

秸秆还田降解过程的可控性、降低病原微生物危

害的关键。 

(3) 随着微生物菌剂的推广应用，微生物菌

剂施用后对秸秆降解过程和土壤微生态的调控

作用方面的研究也需进一步加强。 
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