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Abstract：The aim of this research is to compare the effects of reductive soil disinfestation（RSD）incorporated with different types of straw
on continuous-cropping soil properties and bacterial communities. RSD treatments incorporating dried corn straw（CS）, dried miscanthus
straw（MS）, a dried corn and miscanthus straw mixture（CMD）, and a fresh corn and miscanthus straw mixture（CMW）were set up, with
chemical fumigation and flooding as controls, to evaluate the dynamic changes in physicochemical properties and bacterial communities
during soil incubation. The results showed that different RSD treatments increased soil organic matter and labile organic carbon content
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摘 要：为对比不同类型秸秆对强还原处理土壤（RSD）理化指标和微生物变化特征的影响，本研究设置了晾干的玉米秸秆（CS），

晾干的芒草秸秆（MS），晾干的玉米和芒草秸秆混合（CMD），新鲜的玉米和芒草秸秆混合（CMW）4个处理，并以化学熏蒸和仅淹水

处理作为对照，以评估不同强还原物料处理土壤培养过程中理化性质和细菌群落的动态变化。结果表明：在培养期间不同RSD
处理增加了土壤有机质和活性有机碳含量，土壤 pH呈先升高后降低的趋势，且土壤硝态氮的累积降幅达到 83%~98%。与单一秸

秆相比，混合晾干秸秆RSD处理显著提高了细菌群落多样性，其中 Shannon指数的增幅为 49%，而混合新鲜秸秆处理对细菌群落

多样性的影响呈先升高后降低的变化趋势。在培养期间，变形菌门（Proteobacteria）是总细菌群落的优势菌门，其相对丰度在

CMW组先降低后升高，而在CMD组降低了 51%。在细菌属水平上，CMD组伯克氏菌目中未分类的属（UC-Burkholderiales）、丛毛

单胞菌科中未分类的属（UC-Comamonadaceae）、厌氧黏细菌属（Anaeromyxobacter）和假单胞菌属（Pseudobacteroides）相对丰度于培

养结束时期显著高于其他处理。Mantel检验表明具有特征性的细菌类群（如 Anaeromyxobacter和Pseudobacteroides）与土壤 pH、有

效磷含量呈正相关，且Anaeromyxobacter与硝态氮含量呈显著正相关关系。研究表明，不同强还原物料组成及晾干程度均对土培

过程中细菌群落组成及其多样性产生显著影响。
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近年来，在经济效益和市场需求的双重驱动下，

高投入、高产出的集约化农业种植产业逐渐成为主流

模式。然而该模式在提高作物产量的同时，也出现了

以土传病害和土壤退化为主的连作障碍问题[1]。由

此不同土壤灭菌法被相继发明，其中化学熏蒸灭菌是

防治土传病害最有效、最直接的方法，在国内外已有

较长的应用历史[2]，但该方法存在一定的次生危害，

并且对染病土壤改善作用的持续性偏弱。为解决这

一问题，强还原土壤灭菌法（reductive soil disinfesta⁃
tion，RSD）自 21世纪在荷兰[3]和日本[4]相继发展起来，

此方法也被定义为厌氧土壤灭菌法或生物土壤灭菌

法，可以作为化学熏蒸灭菌的替代方法[5-6]。RSD 的

基本原理是夏季或秋季温度较高的环境下，在发生连

作障碍的土壤中加入易分解且易获取的有机物料，与

土壤充分混合均匀，同时灌溉至田间最大持水量并覆

盖塑料薄膜以诱导厌氧土壤条件，培养 2~3周，从而

达到改良连作土壤的效果[7]。这种方法已被应用于

番茄[8-9]、草莓[10-11]、西瓜[12-13]等多种作物生产过程中出

现连作障碍土壤的改良。

RSD改良退化土壤的成效，一方面是通过影响土

壤理化性质，提高土壤肥力实现。经过 RSD处理能

有效提高土壤 pH，降低氧化还原电位[14-15]，提高土壤

铵态氮和有机质含量，有效消除土壤中积累的硝态

氮[16-17]，并且通过处理后硫酸根等盐离子浓度降低可

以改善土壤酸化和次生盐渍化[18]。另一方面RSD可

以影响土壤微生物区系，促进有益微生物的定殖，这是

改良土壤的关键所在[19-20]，如土壤细菌群落中属于厚

壁菌门的细菌种群增加，而厚壁菌门中大多数为厌氧

菌[21]，能在物料降解过程中产生对病原微生物有毒的

有机酸[16]。RSD能够培养多种具有抑制病害和分解有

机物料能力的核心微生物群，有助于土壤微生物活性

及功能多样性的恢复[22]。土壤微生物是土壤微环境中

最活跃的成分，也是土壤健康的重要指标，对保持土壤

质量起着关键作用[23]，因此，关注RSD处理过程中土壤

微生物群落的变化特征尤为重要。

值得注意的是，由于不同有机物料性质组成差异

（如C/N等），对RSD处理土壤理化性质和微生物群落

也会产生较大影响。例如，LIU等[17]对比RSD处理添

加不同可降解性的有机物料对微生物区系的影响，结

果表明富含易氧化有机碳及C/N低的有机物料更利

于土壤功能微生物的增殖，TAN等[16]的研究发现施入

不同C/N及添加量的秸秆会影响某些微生物群落的

生长繁殖。然而，现阶段关于不同类型及晾干程度的

物料对土壤理化性质及其微生物群落影响方面的研

究报道较少，如新鲜秸秆含有较多的水溶性碳水化合

物，包括葡萄糖和麦芽糖[24]，可能在RSD过程中与晾

干秸秆对土壤性质和微生物群落产生差异影响。基

于此，本研究选取不同C/N及晾干程度秸秆作为供试

对象，并以化学熏蒸为对照，系统分析不同处理对土

壤理化指标变化的影响，结合 16S高通量测序手段，

研究细菌群落组成和多样性的变化特征，从而为优化

RSD处理物料选择及其处理效能提供一定科学参考。

1 材料与方法

1.1 供试材料

供试土壤取自贵阳市花溪区温室大棚（26°21′
58″N，106°39′39″E），该土壤有连续五年单作草莓的

历史，土壤退化较为严重。土壤样品取自 0~20 cm深

度，去除残留的植物根系和石块等杂质，然后将通过

2 mm筛的土壤进行风干和研磨。土壤的理化性质：

土壤 pH为 7.58，总氮含量为 6.72 g·kg-1，总磷含量为

0.90 g·kg-1，土壤有机质含量为28.11 g·kg-1，活性有机

during the incubation period, soil pH showed a trend of increasing first and then decreasing, and the cumulative decrease in soil nitrate
nitrogen reached 83%-98%. RSD with a combination of straws improved bacterial community diversity compared to the addition of a single
straw, and the Shannon index increased by 49%. In contrast, fresh straw first increased then decreased the bacterial community diversity.
Proteobacteria was the dominant phylum in the total bacterial community. The relative abundance of Proteobacteria decreased first and
then increased in the CMW group, while decreasing by 51% in the CMD group. At the genus level, the relative abundance of UC-
Burkholderiales, UC-Comamonadaceae, Anaeromyxobacter, and Pseudobacteroides were significantly increased in the mixed dry straw
group at the end of the culture. Mantel testing showed that characteristic bacterial groups（such as Anaeromyxobacter and
Pseudobacteroides） were positively correlated with soil pH and Olsen-P content, and Anaeromyxobacter was significantly positively
correlated with nitrate nitrogen content. In general, different degrees of drying and RSD combined with single and mixed straws had
different effects on bacterial community abundance and diversity.
Keywords：reductive soil disinfestation; straw type; continuous cropping; soil physicochemical property; bacterial community
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碳含量为 1.31 g·kg-1，铵态氮含量为 1.26 mg·kg-1，硝

态氮含量为 12.29 mg·kg-1，有效磷含量为 45.88 mg·
kg-1。本研究选取玉米（Zea mays L.）秸秆和本地自然

生长的芒草（Miscanthus）秸秆作为供试物料，将这两

种秸秆剪碎并过2 mm筛备用。

1.2 实验设计

本研究设计采用土壤培养法进行实验，每个广口

瓶中加入 500 g土壤，共设计 7个处理：①不进行任何

处理的对照（CK）；②淹水至田间最大持水量并用锡

箔纸密封（FCK）；③混入碳酸氢铵颗粒用量为N 200
mg·kg-1，土壤水分达到田间持水量（NHC）；④分别添

加晾干的玉米秸秆[C/N 30.29，1%（质量分数，下同），

CS]、晾干的芒草秸秆（C/N 76.03，1%，MS）、晾干的玉

米和芒草秸秆混合（C/N 43.67，1%，CMD）、新鲜的玉

米和芒草秸秆混合（C/N 43.67，1%，CMW），淹水至田

间最大持水量并用锡箔纸密封，每个处理 3个重复。

按设计的处理将土壤和物料装入并混合均匀后，放入

恒温培养箱[（25±1）℃]培养 21 d，分别在第 0、7、14、21
天采集土壤样品。

1.3 土壤理化指标测定

一部分土壤样品存放在 4 ℃冰箱，用于测定铵态

氮、硝态氮和土壤细菌群落特征，另一部分自然晾干，

用于测定土壤 pH、有机质、活性有机碳和有效磷，这

些理化性质的测定参照参考文献[25]。
1.4 土壤DNA提取与扩增子测序

土壤细菌基因组 DNA 使用 Fast DNA® Spin Kit
（MoBio，San Diego，美国）从冷冻土壤样品（0.5 g）中提

取。使用NanoDrop Spectrophotometer（ThermoScientif⁃
ic，Wilmington，美国）检查 DNA 质量和浓度，合格的

DNA 样品被储存在-20 ℃冰箱，然后进行高通量测

序。使用测序引物对515F（5′-GTGCCAGCMGCCGC⁃
GGTAA-3′）/907R（5′-CCGTCAATTCCTTTGAGTTT-
3′）来扩增细菌 16S rRNA基因的V4~V5区域。对原

始 DNA 序列的质量优化在 QIIME（V1.9.1）程序上进

行 ，使 用 Usearch（version 11） fastq_mergepairs、
fastq_filter、fastx_uniques 和 unoise3 插件对双端序列

进行合并、过滤、去冗余和降噪，得到序列相似度为

97%的ASVs代表序列，使用 otutab函数计算ASVs丰
度表，并基于 Silva138.1 数据库和 Kraken2 软件进行

物种注释。本研究原始测序数据已存入美国国家生

物技术信息中心（National Center for Biotechnology In⁃
formation，NCBI）公 共 数 据 库 中 ，登 录 号 为 PRJ⁃
NA866902。

1.5 数据分析

采用 SPSS 20.0 的单因素方差分析（One-way
ANOVA）中Duncan多重范围检验来评估各处理的显

著差异水平。细菌群落多样性、丰富度指数是根据扩

增序列变异（ASV）表计算。使用Bray-Curtis距离矩阵

进行主坐标分析（PCoA），以检验各处理间细菌群落结

构的差异。各分类层次细菌群落的相对丰度分别展

示在簇状柱形图和条形图中，土壤理化性质与细菌群

落特征之间的相关性用Mantel检验进行分析。所有

图形均使用绘图软件Origin 2022和R 4.1.2绘制。

2 结果与分析

2.1 土壤理化性质变化

由图 1A可以看出，土壤 pH在第 14天最高，之后

随培养时间延长显著降低（P<0.05）。整体上，土壤有

机质和活性有机碳含量呈现增加的趋势，其中土壤有

机质含量的升高以 RSD 处理（MS、CMW、CMD）最为

明显（图 1B）。CMD 处理的活性有机碳含量在第 21
天降低，而CMW处理仍保持较高状态（图 1C）。相比

于对照组，各组RSD土壤有效磷（Olsen-P）含量在培

养期间显著降低（P<0.05，图 1D）。NHC处理的土壤

铵态氮含量在培养的各个阶段达到最高，培养结束后

高达 49.85 mg·kg-1，在RSD的各个处理中，CMW组的

铵态氮含量较高（图 1E）。相比于 CK 与 NHC 处理，

RSD处理硝态氮含量均随培养时间延长而降低，最低

的MS处理为0.46 mg·kg-1（图1F）。

2.2 土壤细菌群落多样性变化

从表 1可以看出，对比于培养初期（第 7天）和末

期（第 21 天），细菌群落的 Shannon 指数、Simpson 指

数、ACE和 Chao1在各处理间呈现的差异越来越大。

其中，CK 与 FCK 处理的各项指数均较低，在培养末

期，对比于 CMW 组，CMD 组的 Shannon指数和 Simp⁃
son指数较高，而CS、MS和CMD处理的ACE和Chao1
值明显较高，NHC处理的各指数呈降低趋势。

根据主坐标分析（PCoA）结果，土壤细菌群落结

构在不同处理间差异显著（ANOSIM，第 7 天，R=
0.226，P=0.014；第 21 天，R=0.454，P=0.000）。在第 7
天的细菌 β多样性中，PCoA分析在 PC1轴上将 CMD
和 CMW两组分开，解释了 56.86%的细菌物种变化，

说明 CMD 和 CMW 组的细菌群落组成不同（图 2A）。

在第 21天，主坐标解释了细菌群落总变化的 65.18%
和 8.24%，占 21个变量总方差的 73.42%。PCoA分析

在 PC1轴上将 FCK 组与 RSD 各组分开，说明厌氧环
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境下有机物料的添加会形成不一致的细菌群落结构

（图2B）。

2.3 土壤细菌群落的组成分析

在培养过程中，RSD和 NHC各组的土壤细菌群

落组成在不同分类水平上均发生了显著变化（P<0.05，
图 3~图 4）。在门水平上，将相对丰度前 10位的细菌

门选为优势细菌门，剩余门类归为其他（Others）。由

图 3可知，第 7天和第 21天的优势细菌门始终是变形

菌门（Proteobacteria）、酸杆菌门（Acidobacteriota）、厚

壁菌门（Firmicutes）、放线菌门（Actinobacteriota）、绿

弯菌门（Chloroflexi）、芽单胞菌门（Gemmatimonadota）、

拟杆菌门（Bacteroidota）、黏菌门（Myxococcota）和脱硫

图1 不同处理下土壤理化性质的变化

Figure 1 Changes of different treatments on soil physicochemical properties
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杆菌门（Desulfobacterota）。作为相对丰度最高的门，

Proteobacteria 在培养过程中各处理间的相对丰度波

动较大，与第 7天相比，第 21天 Proteobacteria相对丰

度于CMD处理降低了 50.9%，其次在MS处理降低了

14.2%，但在 CMW 处理中增加了 48%。Firmicutes 和
Chloroflexi相对丰度有所提高，成为第二位和第三位

的优势门，这主要体现在两种细菌的相对丰度在MS
和 CMD处理增加，Bacteroidota在RSD的三个干物料

处理中相对丰度增加。在培养结束时期，浮霉菌门

（Planctomycetota）在前 10位优势菌群中逐渐消失，疣

微菌门（Verrucomicrobiota）相对丰度增加被列为前 10
位优势菌门。

将属水平上相对丰度排在前 10位的细菌属选为

优势细菌属，如图 4所示，厌氧黏细菌属（Anaeromyxo⁃

bacter）是整个培养阶段的优势属，随着培养时间增

加，芽单胞菌属（Gemmatimonas）的相对丰度降低，而

注：同列不同小写字母表示处理间差异显著（P<0.05）。
Note：Different lowercase letters in a column indicate significant differences among treatments at P<0.05.

表1 不同处理第7天和第21天细菌群落的ACE、Chao1、Shannon指数和Simpson指数

Table 1 ACE，Chao1，Shannon indices and Simpson indices of bacterial communities on 7th and 21st day
处理

Treatment
CK
FCK
NHC
CS
MS

CMW
CMD

第7天7th day
基于丰度的覆盖率

估计值ACE
6 986±398ab
7 663±41a

7 145±177ab
7 263±253ab
6 755±201b
7 504±227ab
7 193±116ab

Chao1
6 671±379ab
7 347±27a

6 779±151ab
6 903±253ab
6 417±245b
7 209±247a
6 948±148ab

香农指数
Shannon index
3.71±0.45b
4.78±0.30ab
4.14±0.43ab
4.76±0.62ab
4.22±0.34ab
6.03±0.71a
4.65±0.88ab

辛普森指数
Simpson index
0.62±0.06b
0.77±0.04ab
0.69±0.06ab
0.78±0.08ab
0.72±0.05ab
0.91±0.07a
0.75±0.11ab

第21天21st day
基于丰度的覆盖率

估计值ACE
6 888±264ab
6 247±580b
6 706±345ab
7 286±165a
7 651±175a
6 867±222ab
7 600±71a

Chao1
6 555±281ab
5 923±555b
6 341±388ab
6 961±202a
7 318±205a
6 507±178ab
7 348±36a

香农指数
Shannon index
3.85±0.32bc
3.19±0.66c
3.90±0.88bc
4.24±0.12bc
5.03±0.70b
3.93±0.32bc
6.93±0.03a

辛普森指数
Simpson index
0.65±0.05bc
0.55±0.10c
0.64±0.12bc
0.71±0.01bc
0.80±0.07ab
0.67±0.05bc
0.98±0.00a

不同小写字母表示同一处理在不同时间差异显著（Duncan检验，P<0.05）
Different lowercase letters indicate significant differences in the same treatment at different time（Duncan test，P<0.05）

续图1 不同处理下土壤理化性质的变化

Continued figure 1 Changes of different treatments on soil physicochemical properties
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假单胞菌属（Pseudobacteroides）的相对丰度增加并在

第 21 天成为优势属。UC-Gammaproteobacteria为相

对丰度最高的细菌属，培养结束时其相对丰度在各组

间差异极显著（P<0.001），可能由于CMW处理显著增

加了UC-Gammaproteobacteria的相对丰度，而该属的

相对丰度在CMD和MS处理显著低（P<0.05）。从第 7
天到第 21 天，伯克氏菌目中未分类的属（UC-Burk⁃

holderiales）、丛毛单胞菌科中未分类的属（UC-Coma⁃

monadaceae）、Anaeromyxobacter和 Pseudobacteroides在

CMW 组显著高逐渐演变成在 CMD 组显著高（P<
0.05）。与对照组相比，RSD处理均显著提高了土壤

培养过程中 UC-Burkholderiales、Anaeromyxobacter和

Pseudobacteroides的相对丰度（P<0.05）。

2.4 土壤理化性质和细菌群落多样性及丰度的相关

性分析

对细菌群落多样性 Shannon 指数和 Chao1，以及

图3 不同处理优势细菌门相对丰度的变化

Figure 3 Changes in relative abundance of the dominant bacterial phyla in different treatments

图2 细菌群落主坐标分析图

Figure 2 Principal coordinate analysis of bacterial community

A.第7天7th day

处理Treatment

B.第21天21st day

处理Treatment

B.第21天21st dayA.第7天7th day
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门水平上的相对丰度与理化性质进行了相关性分析，

见图 5。在第 7 天，土壤有机质（SOM）和活性有机

碳（LOC）呈明显的正相关关系，且两者与 Firmicutes
和Bacteroidota的相对丰度呈现正相关。硝态氮含量

与 Firmicutes、Bacteroidota 和 Desulfobacterota 的相对

丰度呈负相关，而有效磷含量与 Desulfobacterota 的

相对丰度呈正相关（图 5A）。在属水平上，Anaero⁃

myxobacter的相对丰度与硝态氮含量显著正相关，

同时也与土壤有机质和有效磷含量呈正相关性

（P<0.05，图 6A）。在第 21 天，有效磷含量与 Proteo⁃
bacteria 的相对丰度呈正相关，而与 Shannon 指数、

Firmicutes、Bacteroida、Myxococcota、Desulfobacterota

不同小写字母表示同一属不同处理间差异显著（P<0.05）
Different lowercase letters indicate significant differences among treatments under the same genus（P<0.05）

B.第21天21st day

A.第7天7th day

图4 不同处理优势细菌属相对丰度的变化

Figure 4 Changes in relative abundance of the dominant bacterial genera in different treatments

优势属/Dominant genera

优势属/Dominant genera
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和 Verrucomicrobiota 的相对丰度呈负相关（图 5B）。

Mantel检验表明三个典型菌属的相对丰度与Olsen-P
含量存在显著相关性（P<0.05）。其中Anaeromyxobacter

的相对丰度与土壤 pH 和硝态氮含量显著相关，而

Pseudobacteroides作为新的优势菌属与土壤 pH 显著

相关（P<0.05，图6B）。

Pearson相关性分析，显著性水平标记为*，P<0.05；**，P<0.01；***，P<0.001，空白表示相关性不显著（P>0.05）
Pearson correlation analysis. The significance level is marked as *，P<0.05；**，P<0.01；***，P<0.001，blank indicates no significant correlation（P>0.05）

图5 细菌门水平相对丰度与理化性质的相关性分析

Figure 5 Correlation analysis between relative abundance of phyla and physicochemical properties

B.第21天21st day

A.第7天7th day
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3 讨论

本研究表明，在RSD处理土壤培养过程中，随着

有机物料的逐渐分解，土壤 pH和速效养分发生了显

著变化。已有研究显示在RSD处理过程中随着淹水

产生的厌氧还原环境和有机物料的逐渐分解，土壤

pH升高[15]，厌氧过程中大量不稳定碳的降解产生有

机酸导致了 pH降低[26-27]，本研究土壤 pH先增后减的

变化趋势与之前学者的研究一致。土壤活性有机碳

作为有机质中具有快速周转特征的活性组分，LI等[28]

的研究表明添加残留物对活性有机碳库的贡献取决

于秸秆施用时碳的分解状况，RSD处理秸秆残留的添

图6 土壤细菌特征属与理化性质相关性分析

Figure 6 Correlation analysis between soil bacterial characteristic genera and physicochemical properties

B.第21天21st day

A.第7天7th day
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加易被微生物所分解利用，提高了土壤中活性碳汇含

量。与刘亮亮等[29]的研究一致，RSD各处理显著降低

了硝态氮含量，有机物料中的易降解碳源为原生土壤

微生物的快速生长和呼吸提供了基质，碳源被微生物

固定过程中会同化一定的氮量，在高碳氮比物料处理

情况下土壤中被留存的有效无机氮量较少[30]，再加上

本实验中铵态氮作为硝化作用的底物积累不明显，很

难转化成更多的硝态氮，此外，淹水覆膜条件维持的

厌氧环境加强了反硝化强度，可能增加了一氧化二氮

和氮气的产生。同时硝酸盐的有效降低，也从侧面反

映了RSD处理形成了稳定的厌氧环境。

土壤微生物群落在土壤养分循环和控制土壤肥

力方面起着重要作用，微生物群落的丰度和多样性与

生态系统的功能密切相关[31]。众多研究表明，RSD和

熏蒸处理能明显改变细菌群落组成和多样性[32-34]。

本研究中的碳酸氢铵熏蒸处理细菌群落多样性降低，

可能是因为熏蒸剂具有广谱杀菌性，没有区分有益和

有害微生物的能力，这是造成农业土壤微生物群落失

衡的重要因素之一[35]，可能导致细菌群落在这种破坏

性影响后难以恢复[36]。RSD 处理可以降低[32，37]或增

加[38]土壤细菌多样性和丰富度，出现差异结果的原因

可能是添加不同性质有机碳源的RSD对土壤微生物

区系的影响不相同。在本研究中，与单一施用干秸秆

的 RSD处理相比，混合干秸秆处理的细菌群落多样

性一直呈增加的趋势且在培养结束时达到最高，这可

能是不同有机碳源的混合添加可供多种微生物类群

利用，从而产生协同效应以形成多样化的细菌群落并

支持更高的微生物活性和功能多样性[39]，增加对有机

物料的降解效果。鉴于较高的土壤微生物多样性可

以维持稳定的生态系统以及多样化的功能，如养分循

环和促进植物生长[40-41]，因此混合干秸秆处理重组的

多样化微生物群落，有助于改良退化土壤，促进微生

物群落恢复，以维持较高的土壤功能。

新鲜秸秆处理后细菌群落多样性呈现先增后减

的趋势与晾干秸秆处理形成了不一致的变化，这可能

取决于不同类型有机残留物的降解性和可利用特

征[22]。RUI 等[42]观察到细菌群落的演替可能与残留

物分解过程中的资源可利用性有关，早期和后期的

演替群落分别对易降解与难降解部分的分解起作

用，陈昕等[43]发现各种秸秆的降解过程首先由细菌

主导，主要利用秸秆中的可溶性物质生长。与干秸

秆相比，新鲜秸秆含有更多的碳水化合物和可溶性

成分，容易被微生物利用[24，44]，因此在培养初期，富

含碳源的新鲜秸秆组可以诱导多种细菌竞相生长，从

而提高了细菌种群的丰度和多样性。张红等[45-46]的

研究表明新鲜秸秆较干秸秆的质量和体积大，比表面

积小，分解需要更多的能量，降低了微生物的分解作

用，本研究中新鲜秸秆处理大多数的微生物活动在培

养早期集中于利用秸秆中丰富的营养物质，然后充分

发挥对秸秆的降解作用，逐渐形成与晾干秸秆在降解

过程中一致的变化趋势。由于相同添加量条件下新

鲜秸秆的水分含量较多，可能存在该处理于培养后期

供微生物利用的有机碳源不充足而导致细菌群落多

样性降低的情况。

本研究表明 Proteobacteria始终是各处理的优势

菌门，该门通常被认为是最大的系统发育组成并适应

复杂多样的生态环境[47]。王晓玥等[48]的研究发现处

于分解早期的微生物，如 Proteobacteria生长迅速，倾

向于降解植物残体的易降解部分，本研究中 Proteo⁃
bacteria作为优势菌门，在三种干物料RSD处理早期

呈现快速增长的趋势，但新鲜秸秆处理在培养后期呈

现该菌门富集而细菌群落多样性降低的现象。Gam⁃
maproteobacteria有大量植物根际促生菌，可以抵抗土

壤病原体[49]，Gammaproteobacteria中的优势群落Burk⁃
holderiales属于革兰氏阴性菌，其生理特征主要表现

为严格好氧和兼性厌氧，大多数是具有固氮、溶磷和

产生植物激素等功能的植物促生菌[50]，其分类下的优

势细菌 Comamonadaceae 可广泛利用有机碳类化合

物，并对无机碳类进行自养同化[51]。这些优势细菌群

落特征可能对维持秸秆分解过程中的微生物相互作

用和潜在过程有着重要意义。Firmicutes作为共营养

类群，可能在营养丰富的条件下以更快的速率生

长[52]，该细菌也可以在有机物料降解过程中产生有机

酸（如乙酸和丁酸）抑制土壤病菌的繁殖[16]，本研究

RSD处理中所有干物料的降解提供了额外的碳源和

氮源，为 Firmicutes的生长提供了有利条件。新鲜秸

秆由于降解缓慢的特点以及优势细菌 Proteobacteria
在培养早期的富集，在此处理下其他门类细菌的生长

和繁殖都相对缓慢。在施加干秸秆的三个RSD处理

中都增加了Bacteroidota的丰度，据报道，Bacteroidota
是土壤中养分周转和氮循环的重要贡献者，也会参与

到纤维素降解过程[47]，该菌属可能在本研究中干秸秆

的降解和养分循环过程发挥着作用，上述结论也反映

了有机质和活性有机碳与 Firmicutes 和 Bacteroidota
相对丰度之间的正相关关系。

本研究中Gemmatimonas到培养结束不再是整个
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细菌群落的优势属，原因可能在于 Gemmatimonas是

一种革兰氏阴性的好氧微生物，它被定性为专性好氧

异养菌[53]，随培养时间变化，土壤环境从刚开始残留

氧及水中溶解性氧的存在逐渐形成严格的缺氧状态。

再者该细菌属于寡营养类的 Gemmatimonadota，SU
等[54]的研究表明Gemmatimonadota在秸秆还田处理中

相对丰度较低，因此，强还原培养环境不利于Gemma⁃

timonas的生长。RSD处理中Anaeromyxobacter的相对

丰度明显高于化学熏蒸和对照组，Anaeromyxobacter

是异化 Fe3+还原微生物的典型代表属，可以在 Fe3+还

原成 Fe2+的过程中获得能量以维持自身生长[55-57]，以

前的研究表明低价金属离子如 Fe2+和 Mn2+可能有抑

制病原菌的作用[58]，可以认为在本研究RSD处理下该

细菌发挥着对连作土壤的改良作用。Mantel检验表

明Anaeromyxobacter的相对丰度与硝态氮含量呈显著

正相关，Anaeromyxobacter是推动陆地环境中一氧化

二氮减少为氮气的关键因素[59]，此为反硝化过程的一

个重要反应，硝态氮含量通过反硝化作用的降低，促

进了该细菌在氮素还原中的作用。Pseudobacteroides

能够利用纤维素和半纤维素作为碳源[60]，其细胞严格

厌氧，耐高温，嗜中性，可以发酵纤维素产生醋酸和乙

醇作为主要产物[61]，这很好地解释了 RSD 各处理

Pseudobacteroides相对丰度增加且明显高于其他处

理，且该细菌在 CMD组显著高的丰度可能表示混合

干秸秆的有效分解。土壤 pH对土壤微生物群落结构

和生物地球化学功能有重大影响[62-64]，可能 pH 值通

过改变土壤养分的可利用性而成为改变微生物动力

学的一个主要机制，Mantel 检验显示的 Anaeromyxo⁃

bacter、Pseudobacteroides与 pH值之间的相关性可能与

厌氧环境中发生的还原反应以及土壤理化性质的变

化有关。

4 结论

（1）本研究表明强还原土壤灭菌（RSD）处理对退

化土壤理化性质改善具有较好的效果。RSD处理影

响着土壤 pH，有效降低了土壤硝态氮的累积，且增加

了土壤有机质和活性有机碳含量，表明 RSD处理可

以提供给微生物更多的养分并加强微生物对碳源的

分解利用。

（2）晾干秸秆的 RSD 处理增加了土壤细菌群落

多样性，其中混合晾干秸秆处理可以产生协同效应以

形成更多样化的细菌群落，而新鲜秸秆处理细菌群落

多样性呈现先升高后降低的趋势。
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