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Effects of the application of soil amended substrate medium on soil properties and microbial communities
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Abstract：A one-year field study was conducted to study the effects of the combined application of chemical fertilizer and soil amended
substrate medium（SM）, made from fermented and decomposing straw, on wheat yield and the soil microbial community in a typically low-
yielding wheat-maize rotation area of the Yellow River died-riverway. The wheat yield and soil microbial community were subjected to five
treatments：chemical fertilizer（CK, no soil amended substrate medium）, 3 000 kg·hm-2 soil amended substrate medium（SM1）, 6 000 kg·
hm-2 soil amended substrate medium（SM2）, 9 000 kg·hm-2 soil amended substrate medium（SM3）, and 12 000 kg·hm-2 soil amended
substrate medium（SM4）. In all the treatments, same amounts of chemical fertilizer were used. On treatment, the crop yield, soil properties,
nutrition, and microbial community were analyzed. The results showed that the SM input increased the wheat production with the highest
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摘 要：为了研究发酵腐熟的秸秆作为有机添加基质（SM）与化肥联合施用对小麦产量和土壤微生物群落及多样性的影响，本研

究对我国小麦-玉米典型低产区——黄河故道（以沙壤土为主）进行了基质不同施用量的田间试验，试验包括 5个处理：化肥（CK，

无土壤改良基质），3 000 kg·hm-2的土壤改良基质（SM1），6 000 kg·hm-2的土壤改良基质（SM2），9 000 kg·hm-2的土壤改良基质

（SM3），12 000 kg·hm-2的土壤改良基质（SM4），所有处理的化肥用量与CK相同。研究分析了不同 SM添加下小麦产量，土壤性状

和营养及微生物群落结构的变化。结果显示该有机改良剂提高了小麦产量，产量最高达到了 8 276.40 kg·hm-2，是CK组的 1.32
倍。同时也增加了 16S和 18S基因的拷贝数，峰值分别达到CK的 15.3倍和 7.8倍，并改变了真菌的微生物群落结构，提高了微生

物群落的多样性。随着 SM的施用量增加，土壤微生物生物量碳、微生物生物量氮和土壤多种酶活也同步增加。典型相关分析结

果表明微生物生物量碳和有机质对土壤真菌群落结构的影响最为显著。研究表明，SM作为有机改良剂可以提高黄河故道由于河

流冲击形成的低产沙壤土地区的小麦产量。
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土壤有机质和微生物与作物产量及土壤质量关

系密切[1]。随着人口数量的增加和生活水平的提高，

粮食需求量也日益增长，尤其是在粮食低产和中产地

区这种矛盾尤为突出。我国人均耕地有限，大多数地

区的耕地贫瘠且产量较低[2]。因此提高耕地产量以

满足食物需求对我国具有重要意义。

各类有机添加物（如豆科植物、粪肥和有机肥等）

被用于农业生产以提高耕地产量[3-6]，但这些有机添

加剂对提升土壤肥力的效果有限。例如：种植豆科作

物改良土壤时，需要很长时间来供植物吸收固氮，因

此对土壤质量的改良见效较慢[7]；植物残体和粪肥的

使用有引入病原菌和提高土壤重金属含量的风

险[3-4，8-9]。此外，商业化有机改良剂的生产还受到原

料来源和成本的限制。因此，寻找可以快速培肥且成

本低廉的土壤改良剂成为了一个重要的研究领域。

秸秆作为一种重要的农业废弃物，直接还田会伴

随病原菌的侵染和对养分的争夺[10]。因此，本研究使

用发酵和分解的秸秆作为土壤改良剂，即土壤改良培

肥基质（SM）。基质的有机质含量超过55%，活菌数超

过2×108 cfu·g-1，原料廉价易得，密度低且便于运输。

为验证该基质对土壤酶、土壤微生物和作物产量

的影响，本课题组在我国小麦-玉米的典型低产区进

行了不同施用量的田间试验。研究分析了基质对土

壤理化性质和生物学性质的影响，土壤性质对土壤微

生物群落和多样性的影响，以及不同投入量的基质对

小麦产量的影响。

1 材料与方法

1.1 试验地点与试验设计

试验区位于中国江苏省滨海县黄河湾农场（34°
08′N，119°53′E），农场每年实行小麦-玉米轮作制。

该地属温带季风气候，年平均气温 14.1 ℃，年平均降

水量 949.5 mm。土壤类型为潮土，有机质含量为

6.55 g·kg-1，全氮含量为 0.55 g·kg-1，有效氮含量为

8.67 mg·kg-1，有效磷含量为 8.47 mg·kg-1，有效钾含量

为 65.54 mg·kg-1，容重为 1.35 g·cm-3，pH值为 8.50（土

水比为1∶2.5）。

田间试验设置 5个处理：（1）化肥（CK，无土壤改

良基质）；（2）3 000 kg·hm-2的土壤改良基质（SM1）；

（3）6 000 kg·hm-2的土壤改良基质（SM2）；（4）9 000
kg·hm-2的土壤改良基质（SM3）；（5）12 000 kg·hm-2的

土壤改良基质（SM4）。所有处理的化肥用量与CK相

同。土壤改良基质理化性质见表 1。5 个处理的总

N、总P和总K含量见表2。
每个试验区均为 15 m×10 m，每种处理 3个重复，

共 15个试验裂区，各裂区采用完全随机分配。按当

being 8 276.40 kg · hm-2, which is 1.32 times higher than the CK. Soil fertilization also increased the 16S and 18S gene copies and
microbial diversity, of which the 15.3 folds and 7.8 folds were highest as the control, respectively. Increase in SM application
proportionately increased the soil microbial biomass carbon, microbial biomass nitrogen, and various enzyme activities. The composition of
soil fungal community was reported to be different for SM and CK. The study thus finds that microbial biomass carbon and soil organic
matter are the main soil characteristics leading to the changes of the soil fungal community structure. Our research demonstrates an
amendment strategy using SM as a source of organic matter for the improvement of sandy loam that has the potential to increase crop yield
in alluvial sediments of the Yellow River.
Keywords：farmland renovation; wheat yield; poor soil; microbial community; soil property

表1 土壤改良基质的物理和化学指标

Table 1 Physical and chemical indexes of the soil amended
substrate medium

指标 Index
N/（g·kg-1）

P/（g·kg-1）

K/（g·kg-1）

湿度/%
pH

体积密度/（g·cm-3）

有效菌落数/（cfu·g-1）

总孔隙度/%

含量Content
0.18
0.07
0.06
40

6.5~7.5
0.4~0.8
≥2×108

60

表2 对照和不同处理的营养成分（kg·hm-2）

Table 2 Nutrient contents of the applied chemical fertilizer and
soil amended substrate medium（kg·hm-2）

营养元素Nutritive element
N（无机）

N（有机）

P（无机）

P（有机）

K（无机）

K（有机）

CK
270
-

150
-
75
-

SM1
270
32
150
13
75
11

SM2
270
65
150
25
75
22

SM3
270
97
150
38
75
32

SM4
270
130
150
50
75
43
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地耕作习惯，在上季作物收获后，将残留秸秆粉碎还

田。土壤改良基质于2017年7月，小麦种植前作基肥

施用，小麦于 2017年 10月 30日种植。在小麦生长期

内，各处理均有养分含量共计 270 kg·hm-2 N、150 kg·
hm-2 P2O5和 75 kg·hm-2 K2O的化肥施用到田间。本课

题组开发的土壤改良培肥基质使用水稻秸秆和小麦

秸秆作为原材料，秸秆干燥后湿度控制在 65% 以下

作为堆肥材料，堆肥过程中加入枯草芽孢杆菌和黑曲

霉促进发酵（成品中均能检测到两种微生物的存在）。

每堆堆肥的原材料重达 3 t，长、宽、高分别为 18、1.5、
1.5 m。根据堆体温度的变化，每 10~15 d翻堆一次，

加入硅镁土促进黏合和成型。该基质完全由本课题

组研发，并由句容蓝天碧水生物科技有限公司商业

化生产。

1.2 样品采集

在 2017年 10月小麦种植前（S0）、2018年 3月小

麦返青期（S1）、2018 年 4 月小麦拔节期（S2）和 2018
年 6月小麦成熟期（S3）采集土壤样本，Zadoks编号分

别为 z00、z24、z37和 z92[11]。在每个样地中随机采集 5
个直径38 mm、深度5~15 cm的土芯，同一地块的土壤

混合成一个样本。将采集的新鲜土壤样品分为两个

子样本，一个子样本储存在-20 ℃用于DNA提取，另

一个子样本立即分析土壤性质和土壤酶活性。

在每个地块对角线位置设置 3个等距采样点用

于成熟期植物样品采集，每个采样点 1 m2且距离地块

边缘至少 2 m。收获采样点内所有的小麦并记录穗

数。小麦烘干后取 20株穗用于谷粒计数，计算每株

穗的平均谷粒数和每1 000粒谷粒的质量。作物产量

（kg·hm-2）=每平方米穗数×每穗平均谷粒数×每 1 000
粒谷粒质量（g）/100。
1.3 土壤物理、化学和生物分析

制备土水比为1∶2.5（m/V）的干土悬浮液，测定土壤

pH值。采用1∶5（m/V）的土壤水混合物测定土壤电导率

（EC）。采用重铬酸钾氧化法测定土壤有机质（SOM）。

采用凯氏定氮法测定全氮（TN）。采用NaHCO3萃取-
钼蓝比色法测定有效磷（AP）。采用醋酸铵浸提-火
焰光度法测定有效钾（AK）。采用碱扩散法测定有效

氮（AN）。体积密度（BD）由给定体积土壤的质量计

算。根据《土壤农化分析》[12]对上述土壤性质进行分

析。采用氯仿熏蒸提取法测定微生物生物量碳

（MBC）和微生物生物量氮（MBN）[13-14]。

土壤中转化酶和纤维素酶的活性用 3，5-二硝基

水杨酸比色法测定[15-16]，脲酶的活性用吲哚酚比色法

测定[15]。

1.4 细菌和真菌群落的定量分析

采用 Step1实时荧光定量 PCR系统对试验前、小

麦拔节期和小麦成熟期土壤中的细菌和真菌进行定

量分析。根据 CÉBRON 等[17]的方法，采用 SYBR-
Green 实时 PCR 法，测定土壤总 DNA 中 16S rDNA 和

18S rDNA 的拷贝数。将枯草芽孢杆菌 16S rDNA 和

杂色曲霉 18S rDNA插入 p-easy blunt载体中，将连接

产物转化入DH5α。16S rDNA通用引物为 338f/518r，
18S rDNA通用引物为Fung5F/FF390R[18]。筛选Amp+
平板进行阳性克隆转化和测序。提取质粒作为定量

分析的标准。用 10倍梯度稀释质粒获得定量标准曲

线，用于 SYBR-Green实时PCR扩增。用无菌水代替

模板DNA作为阴性对照。通过与标准曲线比较，计

算每个样本的Ct值，获得拷贝数。

1.5 变性梯度凝胶电泳（DGGE）分析

用PCR-DGGE法对各处理成熟期土壤的16S rDNA
和 18S rDNA片段进行细菌和真菌的扩增。使用的引

物为 357F-GC/517R和NS1/GC-Fung[19]。扩增反应重

复 3次，PCR产物经 1% EB琼脂糖凝胶电泳验证。用

定量软件分析DGGE上观察到的条带。

1.6 统计分析

采用 SPSS 20.0统计软件对同一时期不同处理或

同一处理不同时期下的产量、土壤性质和土壤微生物

群落进行统计分析，采用 Duncan 法进行多重比较。

基于DGGE谱带，利用软件计算 Shannon多样性指数

（H）、均匀度指数（E）和 Chao-1 指数。利用 Gelcom⁃
par Ⅱ软件包对 DGGE 谱带进行识别和聚类。利用

Canoco 5软件进行典型相关分析（CCA），揭示土壤性

状与细菌和真菌群落组成的关系。

2 结果与分析

2.1 土壤特性和作物产量的变化

在本季试验之后，各试验裂区的 SOM含量总体

随着土壤中加入土壤改良培肥基质含量的增加而增

加（表 3）。SM3和 SM4处理各时期 SOM含量均显著

高于 CK（P<0.05）。在小麦拔节期，SM4的平均 SOM
含量比CK高出 79.1%（表 3）。TN含量在基质处理与

CK间无显著差异，然而基质处理的各阶段AN含量均

低于 CK，且 4 个基质处理之间 AN 含量均无显著差

异。在小麦整个生育期内，AP含量随着生长期的变

化呈现先升高后降低的趋势，AP含量在返青期达到

最高，在成熟期降低至与播种前同一水平。在整个生

2744
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育期，所有基质处理的AK水平都高于 CK。土壤 EC
值在基质处理与CK间差异显著（表 3），4个基质处理

的EC值均显著低于CK，特别是拔节期和成熟期。

MBC和MBN在拔节期含量较高，在成熟期时略

有下降（表 3）。在各个时期处理组的MBC和MBN均

高于 CK，MBC 含量随着基质用量的增加而增加，且

SM4处理显著高于CK。MBN在返青期和拔节期均是

基质处理显著高于CK，然而在成熟期各处理与CK间

差异减弱，没有达到显著水平。

土壤改良培肥基质处理的小麦产量高于CK（表

4）。SM4处理的小麦产量最高，是CK的 1.32倍。而

SM2 处理的小麦产量低于 SM1，这可能是由田间地

形、水文等因素造成的。

2.2 土壤酶活性的变化

在各个处理中，蔗糖酶活性在不同时期间存在差

异。总体而言，同一处理的土壤蔗糖酶活性呈现先增

加（拔节期）后减少（成熟期）的趋势（图 1a）。在同一

阶段，不同基质处理的蔗糖酶活性均显著高于CK，且

在拔节期这种差异最为显著，拔节期SM4处理的蔗糖

酶活性最高，比CK高 60.4%。总体而言，在返青期与

拔节期，蔗糖酶活性的变化趋势与基质的用量呈正相

关，而在成熟期基质增加对蔗糖酶活性没有产生显著

影响。

在返青期，SM2~SM4处理的脲酶活性显著增加

（图 1b）。拔节期各处理的脲酶活性均较高，可能与

期间追肥有关，其中 SM3和 SM4处理的脲酶活性显

著高于CK。在成熟期，不同基质施加量处理的脲酶

活性无显著差异。

同一处理的土壤纤维素酶活性在 3个生长阶段

逐渐增加（图 1c）。在 3个生长阶段中，成熟期基质处

理组的纤维素酶活均显著高于CK，其中 SM4处理的

纤维素酶活最高，比CK高出65.1%。

2.3 土壤微生物群落丰度及多样性

土壤中细菌和真菌的丰度随着土壤改良培肥基

注：用单因素方差分析检验各处理间的显著性，P<0.05。同一列不同大写字母表示不同时期同一处理间的差异显著，不同小写字母表示同一
时期不同处理间的差异显著。

Note：Significance among treatments is tested using one-way ANOVA at P<0.05. Different capital letters indicate the significant differences in different
stages of the same treatment，and different lowercase letters indicate the significant differences in the same stage between treatments.

时期
Stage

种植前
Before

germination
（S0）

返青期
Regreening

（S1）

拔节期
Stem

elongation
（S2）

成熟期
Ripening
（S3）

处理
Treatment

CK
SM1
SM2
SM3
SM4
CK
SM1
SM2
SM3
SM4
CK
SM1
SM2
SM3
SM4
CK
SM1
SM2
SM3
SM4

有机质
SOM/

（g·kg-1）

7.73±0.67Ab
6.31±0.99Bb
9.30±0.24Aa
10.30±1.55Ba
12.35±1.22Aa
6.49±1.50Ab
8.82±0.33Aab
10.11±2.13Aa
13.99±1.83Aa
15.28±3.06Aa
7.09±0.37Ab
7.96±1.35ABb
7.83±1.52Bb
11.36±1.36Ba
12.70±0.65Aa
6.62±0.53Ab
8.17±1.02ABb
8.82±0.51ABb
9.21±0.64Ba
9.47±0.33Ba

总氮
TN/

（mg·kg-1）

716.6±26.1Ba
709.0±11.6Ba
707.8±34.9Ba
708.9±35.1Ba
704.3±25.8Ba
618.3±37.3Ca
645.9±54.0Ca
673.7±8.2Ca
646.6±28.7Ca
634.4±46.1Ca

1 083.0±92.0Aa
1 058.8±79.5Aa
1 091.2±57.7Aa
1 120.3±32.2Aa
1 077.5±88.0Aa
658.3±94.8Ca
708.5±71.3Ca
616.5±58.8Ca
723.1±24.1Ca
706.2±89.7Ca

有效氮
AN/

（mg·kg-1）

13.74±0.33Aa
9.77±0.65Ab

10.09±0.40Aab
10.98±0.76Aab
11.74±0.22Aab
12.02±0.60Ba
8.10±0.55Bb
7.45±1.41Bb

11.27±0.84Aab
7.00±0.85Bb
14.65±0.63Aa
9.76±0.65Ab
10.10±0.15Ab
10.98±1.12Ab
11.12±0.99Ab
13.26±4.77ABa
10.05±0.57Ab
10.33±0.86Aab
10.85±0.85ABab
12.36±0.65Aab

有效磷
AP/

（mg·kg-1）

6.64±1.04Bb
5.12±0.51Bb
8.60±3.69Aab
8.82±0.27Ba
9.92±1.58Ba
8.54±0.32Ab
7.00±0.51Ab
9.84±1.34Ab
16.18±2.56Aa
13.51±0.23Aa
4.18±1.16Bb

6.87±2.24ABab
9.03±3.37Aab

10.00±5.66ABab
10.92±2.36ABa
5.06±1.94Bc
7.43±3.51Abc
7.16±1.33Abc
7.83±3.01Bab
9.84±1.35Ba

有效钾
AK/

（mg·kg-1）

45.76±4.60Bc
67.69±22.97Aabc

74.81±4.19Aa
66.52±2.98Bb
69.24±8.77Bab
55.00±3.99Ab
54.32±8.80Bb
49.24±9.42Bb
76.94±9.42Ba

104.67±22.43Aa
47.07±16.65Bc
48.57±5.52Bc
80.18±2.87Ab

129.62±10.62Aa
68.02±2.87Bbc
46.67±6.15Bb
67.84±3.01Aa
74.35±12.99Aa
66.57±4.44Ba

79.27±3.80ABa

容重
BD/

（g·cm-3）

1.34±0.02Aa
1.27±0.13Bc
1.29±0.01Bb
1.30±0.30Ab
1.29±0.10Ab
1.38±0.12Aa
1.26±0.20Bc
1.26±0.05Ac
1.28±0.03Ab
1.26±0.03Bc
1.35±0.10Aa

1.30±0.33ABab
1.32±0.22ABab
1.27±0.06Abc
1.23±0.36ABc
1.38±0.10Aa
1.33±0.33Aab
1.28±0.24ABbc
1.29±0.03Abc
1.26±0.21ABc

电导率
EC/

（μS·cm-1）

370±11Ba
186±12Bcd
257±10Ab
196±9Bc
168±10Cd
355±13Ba
182±8Bc
272±19Ab
152±4Cc
370±11Aa
431±45Aa
288±49Ab
263±23Ab
296±46Ab
266±21Bb
452±110Aa
200±31Bb
258±18Ab
168±16Bb
186±12Cb

pH

8.17±0.20Aa
7.95±0.05Aa
8.02±0.23Aa
8.01±0.16Aa
8.07±0.25Aa
7.98±0.03Aa
8.02±0.14Aa
8.26±0.06Aa
7.99±0.12Aa
8.07±0.13Aa
8.04±0.14Aa
8.16±0.05Aa
8.08±0.15Aa
7.96±0.17Aa
8.04±0.19Aa
7.88±0.17Aa
7.89±0.19Aa
7.92±0.10Aa
7.97±0.06Aa
7.97±0.20Aa

微生物量碳
MBC/

（mg·kg-1）

104.0±25.0Ac
129.3±8.6Cc
181.5±12.4Cb
237.6±24.4Aa
255.3±43.3Aa
159.5±50.1Ab
143.1±9.7Bb
262.2±18.9Ba
203.4±57.7Aab
240.2±48.6Aa
125.7±13.9Ac
151.8±21.9Bc

199.0±68.7BCbc
301.3±68.0Aa
272.9±32.0Aab
143.1±46.5Ab
240.2±34.1Aa
320.2±9.5Aa
255.3±83.3Aa
247.1±47.2Aa

微生物量氮
MBN/

（mg·kg-1）

8.3±1.6Cd
10.4±2.9Ccd
16.3±3.3Bbc
20.5±6.2Cab
25.9±4.1Ba
10.1±2.4Cc
16.5±1.0Bb
17.9±2.2Bab
21.0±2.4Ca
19.0±0.2Cab
18.5±0.7Bc
30.7±3.1Ab
36.2±2.3Aa
38.8±1.7Aa
33.4±1.2Ab
27.4±1.7Aab
25.1±1.3Aab
23.0±2.2Bb
28.3±1.9Ba
26.3±3.7Bab

表3 小麦生长期内土壤理化性质

Table 3 Soil physicochemical properties of wheat

2745



农业环境科学学报 第41卷第12期

质施用量的增加而显著增加（表 5）。小麦拔节期，

SM4处理的真菌丰度最大，是CK的 15.8倍。在成熟

期，各处理真菌丰度均下降，但除SM1外，其余处理仍

显著高于CK。总体而言，土壤细菌丰度是随基质的

增加而增加，各处理组中细菌丰度在拔节期的SM3处

理中达到最高，是CK的7.8倍（表5）。

与细菌DGGE指纹图谱（图 2a）相比，真菌DGGE
指纹图谱（图 3a）在小麦成熟期不同处理之间显示出

更大的差异性。主成分分析结果显示，各处理间真菌

微生物群落分区明显（图 3b）。与 CK和 SM1处理相

比，SM3和 SM4处理的土壤真菌群落有显著差异。细

菌DGGE图谱检测到的条带数比真菌的更多，但是各

个处理在主成分分析结果中区分不明显。

各处理组真菌群落 Shannon指数和 Chao-1指数

高于CK，且在 SM2和 SM3两个基质处理中达到显著

差异（表 6）。而各处理间均匀度指数差异均不显

注：用单因素方差分析检验各处理间的显著性，P<0.05。同一列的不同字母表示不同处理之间的差异显著。下同。
Note：Significance among treatments was tested using one-way ANOVA at P<0.05. Different letters indicate the significant differences among

treatments. The same below.

表4 小麦产量

Table 4 The yield of wheat
处理

Treatment
CK
SM1
SM2
SM3
SM4

穗数
Spike number/（穗·m-2）

468.0±35.6b
543.7±96.8a
538.7±14.3ab
528.3±73.0ab
550.0±91.5a

谷粒数
Grain number（粒·穗-1）

35.8±2.6a
36.6±4.4a
34.8±4.3a
37.8±3.3a
38.0±3.7a

千粒质量
Thousand-grain weight/g

37.3±0.2c
38.7±0.3b
38.2±0.3b
38.5±0.6b
39.6±0.4a

产量Yield/
（kg·hm-2）

6 249.39±475.31b
7 700.60±1 371.61ab
7 160.81±190.03ab

7 688.84±1 061.90ab
8 276.40±1 377.45a

用单因素方差分析检验各处理间的显著性，P<0.05。同一时期的不同
字母表示不同处理之间的差异显著

Significance among treatments was tested using one-way ANOVA at P<
0.05. Different letters in the same stage indicate significant difference

among treatments
图1 土壤蔗糖酶、脲酶和纤维素酶的活性

Figure 1 The activities of invertase，urease and cellulase

表5 土壤细菌和真菌丰度

Table 5 The abundance of bacteria and fungi in soil

时期
Stage

试验前
Pre-experiment

拔节期
Stem elongation

成熟期
Ripening

处理
Treatment

CK
SM1
SM2
SM3
SM4
CK
SM1
SM2
SM3
SM4

真菌丰度（每克土壤
中107个18S基因拷

贝数）
Fungal abundance

0.66±0.02

0.48±0.03c
1.48±0.22b
1.76±0.41b
3.52±0.72a
7.58±0.57a
0.16±0.06c
0.67±0.27bc
1.18±0.12b
2.62±0.79a
3.33±0.64a

细菌丰度（每克土
壤107个16S基因

拷贝数）
Bacteria abundance

0.52±0.34

0.56±0.05c
3.31±0.12b
3.39±0.26b
4.39±0.36a
4.22±0.63a
1.32±0.25d
3.10±0.24b
2.43±0.26c
3.89±0.35a
3.67±0.26a

蔗
糖

酶
活

性
Inv
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（
C 6H

12O
6m

g·g
-1 ·d

-1 ）
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50
40
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0

（a）

纤
维

素
酶

活
性

Cel
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12O
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-1 ）
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返青期
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著。有机质的提高进一步提高了 Shannon和 Chao-1
指数，SM3 处理的 Shannon 和 Chao-1 指数达到最高

值。然而，在 SM4处理中，Shannon和 Chao-1指数显

著低于 SM3和 SM2处理。细菌群落的各项指数中，

只有 SM2处理的均匀度指数显著高于CK（表 7），SM2
处理的 Shannon和均匀度指数最大，SM3的Chao-1指

数最大。

2.4 土壤真菌、细菌群落组成与土壤性质的相关性分析

采用典型相关分析法（CCA）分析了成熟期土壤

真菌群落结构与土壤性质（SOM、pH、TN、AN、AP、
AK、BD、EC、MBC、MBN）的关系（图4），总变异系数为

4.36，解释变量占 73.8%。真菌CCA排序结果的前两

轴特征值分别为 0.573 7和 0.473 9，说明排序结果是

合理的。CCA结果表明，MBC对真菌多样性和群落

表7 成熟期不同处理的细菌群落的α多样性指数

Table 7 Alpha-diversity index of bacterial communities treated with different treatments at ripening stage

表6 成熟期不同处理的真菌群落的α多样性指数

Table 6 Alpha-diversity index of fungal communities treated with different treatments at ripening stage
α-多样性指数Alpha diversity index

Shannon多样性指数

均匀度指数

Chao-1指数

CK
1.94±0.16c
0.54±0.14a
13.67±4.04b

SM1
2.14±0.21bc
0.58±0.13a
15.00±2.00b

SM2
2.71±0.01a
0.61±0.06a
25.00±2.65a

SM3
2.80±0.14a
0.66±0.08a
25.00±3.61a

SM4
2.38±0.20b
0.69±0.13a
16.00±1.00b

α-多样性指数Alpha diversity index
Shannon多样性指数

均匀度指数

Chao-1指数

CK
3.42±0.09ab
0.57±0.05b
55.00±9.17a

SM1
3.55±0.08ab
0.65±0.03ab
54.33±6.81a

SM2
3.67±0.09a
0.74±0.09a
53.50±2.18a

SM3
3.55±0.19ab
0.61±0.09ab
57.67±3.06a

SM4
3.38±0.21b
0.59±0.08b
50.33±3.06a

图3 小麦成熟期不同处理真菌18S rRNA基因片段的DGGE
图谱（a）和主成分分析（b）

Figure 3 Comparison of the DGGE profiles（a）and principal
component analysis（b）of fungal 18S rRNA genes fragments from

the different treatments at the wheat ripening stage

图2 小麦成熟期不同处理细菌16S rRNA基因片段的DGGE
图谱（a）和主成分分析（b）

Figure 2 Comparison of the DGGE profiles（a）and principal
component analysis（b）of bacterial 16S rRNA genes fragments

from the different treatments at the wheat ripening stage
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结构有显著影响，其次是 SOM、TN、AN、AP和 BD（贡

献率>10%）。但上述环境因子对细菌群落的变化无

显著影响（P>0.05）。MBC是影响真菌群落的主要因

子（P<0.05）。SOM是对细菌群落影响最大的环境因

素，但是细菌的 CCA结果各处理之间没有很好区分

（图5）。

3 讨论

3.1 增施基质对小麦产量的影响

本研究结果显示增施基质提高了小麦产量，特别

是 SM4处理的小麦产量与 CK 相比提升幅度达到显

著水平。研究发现，无机肥料和有机物料（SM）联合

配施可以维持甚至提高作物产量。已有的研究发现，

大多数有机物料的投入对产量有正面影响，但也有一

些有机物料（如绿肥和秸秆）的投入对产量有负面影

响[20-21]。总体来说，与CHEN等[22]在我国广泛进行的 3
种农业措施（传统农业实践、改进实践、高产系统）相

比，本研究 SM4处理的最大产量为 8 276.40 kg·hm-2，

达到了 CHEN 等研究中改进实践的产量（8.3 Mg·
hm-2），说明施用 SM是一种快速有效的施肥措施。使

用有机材料时，化肥是维持生产所必需的[3-4，21]。虽然

本研究在所有处理中都施用了相同数量的肥料，但在

今后保持作物产量的同时减少SM处理中的化肥施用

量是可行的。SM的施用并不是为了替代化肥，而是

增加退化土壤的生产率。

SOM 是影响作物生产力和土壤质量的关键因

素[1，6]。试验区（黄河故道）SOM含量普遍低于江苏省

平均水平（22 g·kg-1）[23]，因此利用有机投入维持并提

高该地区土壤肥力具有重要意义。与研究开始前的

未处理土壤相比，经 SM3 和 SM4 处理的土壤中的

SOM分别增加了 2.66 g·kg-1和 2.92 g·kg-1。同样，BEI
等[3]在华北平原农田有机投入连续 4 a，结果显示秸秆

处理的农田 SOM增加了 4.05 g·kg-1，有机肥处理增加

了 4.04 g·kg-1，秸秆还田加有机肥处理增加了 5.12 g·
kg-1。与其相比，本研究的管理方式在每年增加的

SOM 的数量方面具有优势。尽管本试验周期较短，

但与其他培肥措施相比，SM的应用在改善 SOM方面

已显示出优势。在试验过程中，各处理的 SOM均呈

先升高后降低的趋势，这可能是由于一些基质产品留

在土层中，没有被完全分解，这与 JI等[24]的研究结果

一致，他们将这种有机质下降的现象解释为有机和无

机肥料的联合添加引起的激发效应，这一措施刺激了

土壤微生物的生长，加速了SOM的分解。

3.2 增施基质对土壤营养的影响

基质中的土壤速效养分含量较低，而有机质和微

生物成分含量较高，因此增施基质处理对土壤养分供

图4 小麦成熟期不同处理真菌群落组成与土壤性质的

典型相关分析（CCA）

Figure 4 Canonical correlation analysis of the fungal community
compositions and soil properties from the different treatments at

the wheat ripening stage

图5 小麦成熟期不同处理细菌群落组成与土壤性质的

典型相关分析（CCA）

Figure 5 Canonical correlation analysis of the bacterial
community compositions and soil properties from the different

treatments at the wheat ripening stage
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1.0

2748



吴昊，等：土壤改良基质对土壤性状及微生物群落的影响2022年12月

www.aes.org.cn

应，特别是对土壤AN的影响不显著。但是基质中养

分的缓慢释放仍然存在，并可以被植物快速吸收。增

施基质使土壤有机质迅速增加，这与相应处理的产

量、AP和AK的增加一致。此外，在小麦成熟期，SM3
与 SM4处理的土壤AP和AK显著高于CK。尽管豆科

作物增加了土壤氮素含量，但其对土壤有机质提升的

影响并不显著[4，7]，因此豆科作物的种植并不适合应

用于需要短期快速提升土壤有机质的场景。商用有

机肥料或肥料也能有效改善贫瘠土壤的有机质含

量[25-26]，但由于我国粮食主产区的畜牧业集约化生产

水平较低，用于大量生产有机肥料的畜禽粪便等原料

的获取在地理上受到限制。因此，基质的生产清洁无

污染、原材料易得、应用成本低、施肥效果全面，具有

重要优势。

3.3 增施基质对土壤微生物的影响

土壤微生物通过参与有机质转化、养分循环和生

物修复，在维持土壤功能方面发挥着重要作用[27]。不

同的农业管理措施可能会改变土壤化学性质，这些性

质通常与土壤微生物群落和丰度密切相关[28]。本研

究结果表明，基质处理的土壤MBC和微生物丰度显

著增加，SM2 和 SM3 处理的土壤微生物多样性高于

CK、SM1 和 SM4。微生物区系多样性的增加可能主

要与纤维素降解和养分循环有关[29]，其特征是生长过

程中纤维素酶、脲酶和转化酶活性的增加。

在本研究中，基质的使用显著增加了脲酶活性，

特别是在拔节期。而CK处理脲酶活性也有增加，这

与 LIANG 等[30]的研究结果一致，但与 BANDICK 等[31]

的结果相反。蔗糖酶活性反映了土壤成熟程度和肥

力水平。CK中较低的蔗糖酶活性表明化肥短期不会

导致土壤熟化，蔗糖酶的活性不足也会加速籽粒败育

从而导致小麦减产[32]。小麦生长期间纤维素酶活性

逐渐增加，这与GAIND等[33-34]的研究结果一致。纤维

素酶活性增加可能促进微生物对有机质的降解并减

轻未降解秸秆对作物生长的抑制作用。

基质与化肥配施能提高土壤 MBC、MBN和脲酶

活性，这与 ZHENG等[35]的研究结果一致，他们发现，

氮磷化学肥料与有机肥料的长期联合施用，显著提高

了MBC含量，而土壤微生物生物量通常与土壤生物

功能密切相关[36-37]。

许多研究表明，微生物群落的结构和丰度与作物

的生长和产量密切相关[38-39]。土壤细菌和真菌数量

的显著增加可能是由于向土壤中引入了大量的土壤

改良培肥基质。基质的松散颗粒结构和土壤性质的

改善可能为微生物的生长提供了一个合适的环境[40]。与

豆科作物覆盖影响细菌群落不同[41]，本研究中DGGE
结果显示真菌群落结构对有机输入的反应比细菌更

敏感，SM3和 SM4两处理与其他样品在 CCA 分析中

区分明显，这与 LI 等[5]的研究结果一致。在本研究

中，真菌比细菌具有优势可能是由于有机投入物和秸

秆导致了土壤有机碳的增加[42]。DGGE 较低的分辨

率可能会忽视一些低丰度微生物的变化，因此对于基

质施用过程中低丰度微生物的功能和丰度的变化还

需要通过进一步的研究来阐明。

土壤性质对解释土壤微生物群落组成的变化具

有重要作用。本研究结果表明，MBC、SOM、TN、AN、

AP、BD对土壤真菌群落组成的影响大于其他土壤性

质。先前的研究也表明，有机碳形态的变化与土壤真

菌群落组成的变化密切相关[43]。MBC是解释土壤真

菌群落组成显著性水平的唯一因子，占土壤真菌群落

组成方差的 12.6%。土壤有效养分（如 AN 和 AP）与

真菌群落结构之间存在很强的相关性。这表明土壤

碳和营养是影响土壤微生物群落的主要影响因子，养

分影响真菌群落结构已有研究报道[44]。土壤水稳性

团聚体更适合真菌菌丝生长。秸秆的降解降低了土

壤BD，这可能是BD影响真菌群落组成的原因。

4 结论

（1）本研究报道了一种管理模式：秸秆发酵+基
质生产+田间施用。

（2）与传统的粪肥和有机肥相比，本研究以废弃

秸秆为原料，通过菌剂发酵和降解生产的有机改良基

质减少了病原菌的引入风险并降低了生产成本，可以

在全国各地推广。

（3）田间试验结果表明该有机改良基质与化肥的

联合施用显著改善了土壤养分和结构，提高了微生物

群落的丰度和多样性，提高了贫瘠土壤的生产力。

（4）本研究使用的基质本身作为营养源，相对于

仅施用化肥的处理，势必会带来额外的养分，因此基

质添加带来的额外养分及其对土壤结构的改变等是

否对产量产生影响还需进一步的研究。此外，本文对

细菌和真菌群落结构的研究仅停留在丰度和多样性

层面，对于具体的群落结构的变化，尤其是一些低丰

度微生物的变化了解得还不够清楚，未来运用高通量

测序结合纯培养技术研究关键微生物在有机添加过

程中的变化和作用将有助于开发新的微生物组产品，

因此需进一步探究土壤改良过程中微生物的作用和
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相关机制。
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