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Abstract：To explore the impacts of straw return on the composition of archaeal communities in paddy soils, different amounts of wheat straw
（0, 1%, 2%, and 5%）were incorporated into two types of paddy soils（silty and clayed soil）, which were incubated with flooding in the lab
over a 60 d period. At time intervals of 0, 15, 30, and 60 d, soil samples were collected and analyzed for soil physico-chemical properties
and archaeal communities based on high-throughput sequencing. Results showed that straw addition significantly decreased soil pH while
increasing soil electricity conductivity（EC）, total carbon and nitrogen（TC and TN）contents, and C/N ratio and concentrations of dissolve or⁃
ganic carbon（DOC）, ferrous[Fe（Ⅱ）], and total ferric（Fe）in soil porewater（P<0.05）. Higher application rates of straw lead to greater
changes in the soil properties. Based on illumina sequencing technology, the major component of the archaeal community was Thaumarchaeo⁃
ta at the phylum level for both soils with and without wheat straw. During the incubation period of 0~30 d, straw return had insignificant in⁃
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摘 要：为探讨秸秆还田下稻田土壤古菌群落的演替规律及其驱动因子，本研究开展室内稻田土壤淹水培养试验，利用高通量测

序技术，研究了淹水培养第 0、15、30 d和 60 d时不同量小麦秸秆（0、1%、2%和 5%）施用下两种类型的稻田土壤（高砂土和黄泥土）

古菌群落组成的动态变化及其影响因子。结果表明：秸秆还田导致土壤 pH显著降低，而土壤电导率（EC）、总碳（TC）、总氮（TN）、

碳氮比（C/N）以及土壤孔隙水中溶解性有机碳（DOC）、还原性亚铁[Fe（Ⅱ）]和总铁（Fe）含量显著增加，并且当秸秆还田量为 5%
时，上述土壤指标改变量最大。基于高通量测序技术发现，两种类型稻田土壤的优势古菌均为奇古菌门（Thanumarchaeota）。在

淹水培养的 0~30 d，秸秆还田对奇古菌门的相对丰度没有显著影响，维持在 97%~98%；然而，在培养的第 60 d，与未施用秸秆相

比，秸秆施用下两种类型稻田土壤中奇古菌门的相对丰度显著降低（P<0.05），并且随着秸秆施用量的增加，奇古菌门丰度的降低

程度越大。主成分分析（PCA）结果显示两种不同类型土壤的古菌群落存在着显著差异（P<0.05），表明土壤类型是土壤古菌群落

结构的重要影响因子。与未施用秸秆的土壤相比，5%秸秆施用显著改变了高砂土古菌群落结构，而 1%秸秆施用显著改变了黄

泥土壤古菌群落结构。进一步对不同量秸秆施用下土壤古菌群落结构的分析发现，秸秆施用量为 5%时高砂土壤古菌群落显著

不同于秸秆施用量为 1%和 2%的土壤，而 1%和 2%秸秆施用量之间并无显著差异；而对黄泥土，仅秸秆施用量为 1%和 2%时古

菌群落存在着显著差异。为了进一步探究土壤古菌群落迁移的驱动因子，冗余分析（RDA）发现，pH和C/N比是秸秆还田下两种

类型土壤古菌群落迁移的重要影响因子。综合分析认为，秸秆还田主要通过改变土壤性质来调控古菌群落结构，而不同类型土

壤的古菌群落结构对秸秆还田的响应亦不同。
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秸秆还田是可持续农业生产中资源循环利用的

重要措施之一，不仅能够改善土壤结构、增加土壤养

分和提高作物产量[1-5]，而且对土壤微生物也有着重

要的影响[6-7]。古菌是土壤微生物的重要组成部分，

直接影响土壤物质循环和养分转化等[8-10]。然而由于

土壤中大部分古菌很难分离培养，采用传统的土壤微

生物研究方法如微生物平板培养法、变性梯度凝胶电

泳（DGGE）等往往无法详细描述出土壤微生物的群

落多样性和组成方面的信息[11-13]，使得对于土壤古菌

生物多样性的研究仍然匮乏，有关其演替规律仍不明

了。近年来兴起的现代分子生物学技术如高通量测

序技术等[14-16]，为深入探究土壤古菌群落组成、功能

及其适应机制提供了良好的契机，有助于阐述古菌群

落结构对秸秆还田的响应规律。

本文拟选取江苏省两种长期稻麦轮作田块作为

研究对象，利用 Illumina测序技术，研究淹水培养期

间不同量小麦秸秆施用于两种类型稻田土壤后古菌

群落的组成，旨在揭示稻田土壤古菌群落对秸秆还田

的响应规律，并结合土壤性质进一步揭示土壤古菌群

落迁移的驱动因子。

1 材料与方法

1.1 试验方案

供试土壤采自江苏省两种长期稻麦轮作田块，即

泰州市的高砂土（GS）和无锡市的黄泥土（HN），土壤

风干过 2 mm筛，混合均匀后贮存于室温备用，其基本

性质见表 1。供试秸秆是成熟收割后的小麦秸秆，来

自于江苏省农业科学院小麦试验基地。秸秆晒干后

磨碎，过 10目筛贮存于 4 ℃备用，其中秸秆的含碳量

为46.5%，含氮量为0.48%，碳氮比为96.9。
称取 400 g 土壤（干质量）于广口瓶中（直径 10

cm × 高 15 cm），试验设置 4种处理，分别为不添加小

麦秸秆即对照（Control）、施用 10 g·kg-1小麦秸秆（WS
1%）、施用20 g·kg-1小麦秸秆（WS 2%）、施用50 g·kg-1

小麦秸秆（WS 5%）。小麦秸秆与土壤混合均匀后，向

土壤中添加去离子水使其处于淹水状态，每个处理设

置 12个重复。将培养瓶置于 25 ℃恒温培养箱，避光

培养；在淹水培养期间的第 0、15、30 d和 60 d，分别收

集每个处理的 3个重复样品的孔隙水和土壤。具体

采样过程为：利用土壤孔隙水采样器收集土壤孔隙

水，用于溶解性有机碳（DOC）、还原性亚铁[Fe（Ⅱ）]和
总铁（Fe）的测定；破坏性采样收集土壤样品，部分土

壤风干后用于土壤性质（pH、EC、TC、TN）的测定，部

分鲜样保存于-20 ℃冰箱用于古菌群落结构分析。

土壤 pH值采用酸度计（pHs-3C 型精密 pH计，上

海雷磁仪器厂）测定（土∶水=1∶5）；土壤EC采用电导

仪（DDSJ-318型电导率仪，上海雷磁仪器厂）测定；土

壤 TC 与 TN 含量采用元素分析仪（Vario MAX CNS，

fluences on the relative abundance of Thaumarchaeota for both soils, which was maintained at 97%~98%. However, at the time interval of 60
d, straw addition at rates of 1%, 2%, and 5% significantly reduced the relative abundances of Thaumarchaeota in both soils. Principle com⁃
ponent analysis（PCA）based on archaeal abundance at the species level showed that there were significant（P<0.05）differences in archaeal
community composition between the two soil types, indicating soil-dependent archaeal community composition. Compared to that in un⁃
amended soils, significant shifts in archaeal community composition were observed in the silty soil when amended with 5% straw, and in the
clayed soil when amended with 1% straw. Further analyses showed significant（P<0.05）differences in archaeal community compositions of
the silty soil between low（1% and 2%）and high（5%）rates of straw incorporation, whereas there were insignificant differences between 1%
and 2% straw treatments. Unlike the silty soil, significant differences in archaeal community compositions were observed for the clayed soils
when amended with 1% and 2% of straw. Using an envfit function（999 permutations）, soil pH, EC, C/N ratio, DOC, Fe（Ⅱ）, and Fe that sig⁃
nificantly correlated with the archaeal community composition at the species level were selected in an RDA analysis, revealing that pH and
C/N ratio were the dominant variables that significantly contributed to the variance of archaeal communities in both soils. In conclusion,
straw addition significantly changed archaeal community composition by altering soil chemical characteristics, and the response of soil ar⁃
chaeal community composition to straw return depended on soil type.
Keywords：archaeal community; straw return; community response; influencing factors

表 1 两种类型土壤基本性质
Table 1 Basic properties of two paddy soils used in this study

土壤

高砂土

黄泥土

pH
7.25±0.25a
6.38±0.16b

电导率（EC）/mS·cm-1

132±22.5a
61.7±9.13b

总碳（TC）/%
1.01±0.004a
0.77±0.006b

总氮（TN）/%
0.055±0.004b
0.088±0.001a

碳氮比（C/N）
18.4±1.49a
8.73±0.06b

375



农业环境科学学报 第38卷第2期
Elementar，Germany）测定，并计算碳氮比值（C/N）；孔

隙水 DOC 含量采用有机碳分析仪（Shimadzu TOC-
Vcph，Japan）测定；孔隙水Fe（Ⅱ）和总Fe采用邻菲啰

啉比色法测定。

1.2 土壤微生物总DNA的提取及其古菌群落分析

根据FastDNA® Spin Kit for Soil试剂盒说明书提

取土壤中 DNA，储存于 -20 ℃备用。古菌 PCR 扩增

采用具有 barcode 的 16S rRNA 通用引物：519F（5′ -
CAGCCGCCGCGGTAA-3′ ）和 806R（5′ - GGAC⁃
TACNSGGGTMTCTAAT-3′）。20 mL的扩增反应体系

包括：10 ng模板 DNA、4 mL FastPfu Buffer（5×）、2 mL
BSA（2.5 mmol·L-1）、0.8 mL 519F（5 mmol·L-1）、0.8 mL
806R（5 mmol·L-1）、18 mL灭菌水。每个样品包括 4个

重复体系。扩增条件如下：95 ℃预变性 5 min；40个

扩增循环，每个循环包括 95 ℃变性 30 s、60 ℃退火 30
s、72 ℃延伸1 min；最后在72 ℃再延伸5 min。混合同

一样品的 4个 PCR 产物重复样品，切胶回收并纯化。

将 PCR产物用蓝色荧光定量系统进行检测定量，之

后按照每个样本的测序量要求，进行相应比例的混

合。所获得的DNA送到上海凌恩生物有限公司，用

于 Illumina Miseq测序。

1.3 统计分析

所得数据分析采用 Excel 2007和 SPSS 23.0软件

进行处理与统计分析，古菌群落测序数据分析具体请

参照文献 [17]的方法，古菌群落系统发育树利用 I-
Sanger云平台进行分析，图形绘制采用SigmaPlot 10.0。
2 结果与分析

2.1 土壤理化性质

淹水培养期间，不同量小麦秸秆（0、1%、2% 和

5%）施用下两种类型土壤的部分理化性质的动态变

化见图 1。从图 1可以看出，未施用秸秆时，整个淹水

培养期间两种类型水稻土壤的 TC、TN、C/N、DOC、

Fe（Ⅱ）和 Fe浓度整体上并无显著变化。而土壤 EC
在淹水初期逐渐降低，例如，在淹水的 0~15 d期间，

高砂土 EC从 132 mS·cm-1降低至 43 mS·cm-1，而黄泥

土 EC从 61.7 mS·cm-1降低至 27.5 mS·cm-1；在淹水培

养的15~60 d期间，两种类型土壤的EC保持稳定。另

外，研究发现两种类型的土壤 pH在未施用秸秆时呈

现不同的动态变化规律：高砂土壤 pH在整个淹水培

养期间无显著变化，而黄泥土 pH从最初的 6.38逐渐

降低为 6.14，后又逐渐升高为 6.77和 6.59。以上研究

结果表明，0~60 d 淹水培养对两种类型土壤的 TC、

TN、C/N和孔隙水中DOC、Fe（Ⅱ）和总Fe的浓度并无

显著影响，但显著降低了黄泥土壤的 pH值和两种类

型土壤的EC。
对于施用秸秆的土壤，在整个淹水培养期间，两

种类型土壤的TC和TN是逐渐增高的，而土壤C/N及

孔隙水DOC、Fe（Ⅱ）和总Fe浓度在淹水培养初期（0~
15 d或者 0~30 d）是逐渐增大的，而在淹水培养后期

逐渐降低。当秸秆施用量为 5%时，两种类型土壤EC
变化趋势存在着显著的差异：黄泥土 EC是先升高后

降低的，而对于高砂土，在整个厌氧培养期间，EC是

从 132.4 mS·cm-1逐渐增大到 232.3 mS·cm-1。然而当

秸秆施用量为 1%和 2%，在整个厌氧培养期间，两种

类型土壤EC都未有显著变化。另外，研究发现施用

秸秆的两种类型土壤的 pH值呈现不同的动态变化，

高砂土壤 pH在整个淹水培养期间并无显著变化；而

黄泥土 pH先有所降低，后又逐渐升高。以上研究结

果表明，当添加新鲜有机质时，淹水培养显著增加了

土壤TC、TN、C/N、DOC、Fe（Ⅱ）和Fe，而土壤 pH和EC
的变化与土壤类型密切相关。

与未施用秸秆相比，随着秸秆还田量的增大，土

壤 pH 值逐渐降低，而土壤 EC、TC、TN、C/N、DOC、

Fe（Ⅱ）和 Fe逐渐增加，并且当秸秆还田量为 5%时，

上述土壤指标改变量最大。以上结果表明，秸秆还田

显著降低了土壤 pH值，而显著提高了土壤 EC、TC、

TN、C/N、DOC、Fe（Ⅱ）和Fe含量，并且随着秸秆还田

量的增加其改变量逐渐增大。

2.2 土壤古菌群落组成

利用 Illumina高通量测序技术，对 78个不同量秸

秆施用 0、15、30 d和 60 d后的土壤样品按照 97% 相

似性对非重复序列（不含单序列）进行OTU聚类。不

同量秸秆施用下，淹水培养第 0、15、30 d和 60 d土壤

的古菌群落系统发育树见图2。
可以看出，未施用秸秆时，高砂土和黄泥土的优

势古菌均为奇古菌门（Thaumarchaeota）（图 2），其相

对丰度为 97.3%和 98.1%（图 3）；不同秸秆处理下，对

奇古菌门相对丰度的显著性差异分析发现，淹水培养

第 15 d和 30 d，秸秆施用对土壤奇古菌门的相对丰度

无显著影响；但淹水培养第 60 d时，与未施用秸秆相

比，秸秆施用下，两种类型稻田土壤中奇古菌门的相

对丰度显著降低，并且随着秸秆施用量的增加，奇古

菌门的丰度也逐渐降低（P<0.05）（图 3）。以上结果表

明，淹水培养初期，秸秆还田对两种类型稻田土壤中

优势古菌（奇古菌门）的丰度并无显著性影响，而淹水
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图1 0~60 d淹水培养期间不同量秸秆施用下两种类型土壤性质的动态变化

Figure 1 Temporal changes of soil properties during a 60 d incubation period for two paddy soils

0 30 60
培养时间/d

8.0

7.5

7.0

6.5

6.0

5.5

pH
值

（B）黄泥土

0 30 60
培养时间/d

600

400

200

0

EC
/μS

·cm
-1

0 30 60
培养时间/d

3

2

1

0

TC
/%

0 30 60
培养时间/d

0.16

0.08

0

TN
/%

0 30 60
培养时间/d

8.0

7.5

7.0

6.5

6.0

5.5

pH
值

（A）高砂土

0 30 60
培养时间/d

600

400

200

0
EC

/μS
·cm

-1

0 30 60
培养时间/d

3

2

1

0

TC
/%

0 30 60
培养时间/d

0.16

0.08

0

TN
/%

0 30 60
培养时间/d

40

30

20

10

0

Ｃ
/Ｎ

比
值

（A）高砂土

0 30 60
培养时间/d

120

90

60

30

0

DO
C/m

g·L
-1

0 30 60
培养时间/d

160

80

0

Fe（
Ⅱ）

/mg
·kg

-1

0 30 60
培养时间/d

160

80

0

总
Fe/

mg
·kg

-1

0 30 60
培养时间/d

40

30

20

10

0

Ｃ
/Ｎ

比
值

（B）黄泥土

0 30 60
培养时间/d

120

90

60

30

0

DO
C/m

g·L
-1

0 30 60
培养时间/d

160

80

0

Fe（
Ⅱ）

/mg
·kg

-1

0 30 60
培养时间/d

160

80

0

总
Fe/

mg
·kg

-1

Control WS 1% WS 2% WS 5%

377



农业环境科学学报 第38卷第2期
培养后期，秸秆还田显著降低了土壤中奇古菌门的丰

度，并且秸秆还田量的增加明显抑制了土壤中奇古菌

门的丰度。

为了进一步探究秸秆还田对土壤中古菌群落组

成的影响，我们对不同量秸秆还田下土壤中古菌群落

组成进行了主成分分析（PCA）（图 4）。结果显示，两

种不同类型的土壤之间古菌群落存在着显著差异（图

4A，表 2），表明土壤类型是土壤微生物群落结构的重

要控制因子。进一步分析发现，与未淹水培养的土壤

（第 0 d）相比，淹水培养（第 15、30 d和 60 d）期间两种

类型土壤古菌群落并无显著变化（图 4B，表 2）。以上

研究结果表明，淹水培养时间对两种类型土壤古菌群

落结构并无显著性影响。

与未施用秸秆的土壤相比，秸秆施用量为 1%和

图3 淹水培养期间不同量秸秆施用下两种类型土壤奇古菌门（Thaumarchaeota）的相对丰度

Figure 3 Relative abundances of Thaumarchaeota in two soils during flooding incubation with different straw additions

图2 淹水培养期间不同量秸秆施用下两种类型土壤古菌群落的系统发育树

Figure 2 Phylogenetic tree of archaeal community composition in two soils during flooding incubation with different straw additions
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2%时，并未显著改变高砂土古菌群落结构，而当秸秆

施用量为 5%时，显著改变了其古菌群落结构；与高

砂土不同，当秸秆施用量为 1%时，显著改变了黄泥

土古菌群落结构，而当秸秆施用量为 2%和 5%时，并

未显著改变其古菌群落结构（图 4C，表 2）。另外，不

同量秸秆施用下两种类型土壤古菌群落演替也显著

不同。秸秆施用量为 5%时，高砂土古菌群落显著不

同于秸秆施用量为 1%和 2%的土壤，而秸秆施用量

为 1%和 2%之间的高砂土古菌群落并无显著差异；

然而，对于黄泥土，仅秸秆施用量为 1%和 2%之间的

土壤古菌群落存在着显著性差异（图 4C；表 2）。以上

研究结果表明，秸秆还田能够改变两种类型土壤古菌

群落结构，而两种类型土壤古菌群落结构对不同量秸

秆还田的响应是显著不同的。

2.3 土壤性质对古菌群落的影响

为了进一步探究土壤中古菌群落迁移的主要驱

动因子，本文分析了土壤性质与优势古菌（奇古菌门）

丰度间的相关性，发现土壤pH、TN和C/N与奇古菌门

呈现显著的相关性（表 3）。结果表明 pH、TN和 C/N
是影响奇古菌门差异性的重要因子。进一步通过冗

余分析（RDA）对环境因子和土壤古菌群落结构的关

系进行探讨，发现在所用的环境因子 [pH、EC、TC、
TN、C/N、DOC、Fe（Ⅱ）、Fe]中，土壤 pH和 C/N是影响

秸秆还田下两种类型土壤古菌群落迁移的最重要因

子（图 5）。以上研究结果表明，秸秆还田很可能主要

图4 淹水培养期间不同量秸秆施用下两种类型稻田土壤古菌
群落组成的主成分分析

Figure 4 Principle component analysis（PCA）of archaea
community composition in two types of soils

with various treatments

项目

土壤类型

培养时间/d

不同量秸秆施用

高砂土（GS）vs. 黄泥土（HN）
GS

HN

GS

HN

0 vs.15
0 vs. 30
0 vs. 60
0 vs.15
0 vs. 30
0 vs. 60

Control vs. WS 1%
Control vs. WS 2%
Control vs. WS 5%
WS 1% vs. WS 2%
WS 1% vs. WS 5%
WS 2% vs. WS 5%
Control vs. WS 1%
Control vs. WS 2%
Control vs. WS 5%
WS 1% vs. WS 2%
WS 1% vs. WS 5%
WS 2% vs. WS 5%

P值

0.01**
0.88
0.10
0.41
0.81
0.35
0.14
0.69
0.67

0.01**
0.92
0.04*
0.04*
0.01**
0.34
0.12
0.03*
0.24
0.47

表2 不同量秸秆施用下两种类型土壤古菌群落结构的

差异性分析

Table 2 Significant differences（P value）in archaeal community
composition in two soils between different treatments

PCA1 42.83%

200
100

0
-100
-200
-300
-400

PC
A2

23.
19%

GS
HN

（A）土壤类型

-400 -300 -200 -100 0 100

PCA1 42.83%

200
100

0
-100
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PC
A2

23.
19% GS-0 dGS-15 dGS-30 dGS-60 dHN-0 dHN-15 dHN-30 dHN-60 d

（B）培养时间

-400 -300 -200 -100 0 100

PCA1 42.83%

200
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0
-100
-200
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-400
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23.
19% GS-ControlGS-WS 1%GS-WS 2%GS-WS 5%HN-ControlHN-WS 1%HN-WS 2%HN-WS 5%

（C）不同量秸秆施用

-400 -300 -200 -100 0 100

注：*，P<0.05；**，P<0.01。下同。

表3 奇古菌门（Thaumarchaeota）与土壤性质的相关性分析
Table 3 Spearson correlation coefficient（r）between soil

characteristics and the relative abundance of Thaumarchaeota
相关性

奇古菌门

pH
0.25*

EC
-0.06

TC
0.1

TN
-0.337**

C/N
0.29**

DOC
0.12

Fe（Ⅱ）

0.17
Fe

0.12
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左下轴代表物种多样性变量值，右上轴代表环境因子变量值
Left and bottom coordinate axis showed species variables values; right and top coordinate axis showed the arrows of environmental variables values

图5 淹水培养期间不同量秸秆施用下两种类型稻田土壤古菌群落组成的冗余分析
Figure 5 Redundancy analysis（RDA）of archaeal community composition at genus level in two types of soils

during flooding incubation with different amounts of wheat straw addition

是通过改变土壤性质来改变优势菌的丰度，进而调控

古菌群落结构。

3 讨论

古菌是目前生物地球化学研究的热点之一，不仅

能在高温、强酸/碱性、高盐、缺氧等极端条件下存在，

而且能在普通海洋、土壤等环境介质中存活，其含量

巨大，在全球的碳氮元素生物地球化学过程中的作用

不可忽视[18]。本研究发现两种类型稻田土壤中主要

的优势古菌均为奇古菌门，其主要的属是Candidatus

Nitrososphaera，这类古菌已经被报道能够参与氨氧化

作用[19]。而早年通过同位素示踪技术对古菌群落组

成的分析发现，泉古菌是古菌群落的重要组成，其能

利用 14C-无机碳和H213CO3进行自养[20-21]。随后，Kon⁃
neke等从海洋中成功分离培养到第一株奇古菌Nitro⁃

sopumilus maritimus，证实了这类奇古菌通过催化氨氧

化获取能量进行自养生长的代谢特征[22]，因此这类古

菌也被称为氨氧化古菌（Ammonia-oxidizing Archaea，
AOA）。近年来研究还发现其他一些奇古菌如海绵共

生古菌（Cenarchaeum symbiosum）、海洋亚硝化短小古

菌（Nitrosopumilus maritimus）、加尔加亚硝化球菌（Ni⁃

trososphaera gargensis）、黄石亚硝化热泉菌（Nitrosocal⁃

dus yellowstonii）、维也纳亚硝化球菌（Nitrososphaera

viennensis EN76）、阿伯丁土壤亚硝化细杆菌（Nitroso⁃

talea devanaterra）等都是重要的氨氧化古菌[22-26]。氨

氧化古菌的发现，不仅改变了近百年来人们对氨氧化

过程主要由细菌驱动的认识，也为揭示奇古菌门的生

理代谢特征及其在自然界物质转化，尤其是氮循环中

的作用开启了新的篇章。

大量研究显示土壤性质是调控土壤微生物群落

结构的重要因子[27]。已有研究表明土壤 pH值是引起

微生物群落迁移的重要调控因子[28]。我们研究发现

随着秸秆施用量的增大，土壤 pH显著降低，这很可能

是由于秸秆还田过程中会腐烂分解产生甲酸、乙酸、

酚酸等有机酸[29]。进一步的分析也表明 pH显著改变

了稻田土壤古菌群落组成（图 5）。同时，由于秸秆中

含有丰富的碳氮等营养元素，秸秆还田将秸秆中的一

些营养元素归还土壤，在一定程度上可以显著增加土

壤中碳氮等养分含量[30-32]。本研究中秸秆还田显著

提高了土壤碳氮含量及其碳氮比，为微生物的生长提

供碳源和氮源，进而改变古菌群落结构。

本研究中两种类型土壤的古菌群落组成对不同

量秸秆还田响应的差异很可能是由于不同类型土壤

中微生物可利用的基质含量和种类各不相同所导致

的。已有研究表明土壤微生物群落的迁移与pH和C/N
密切相关（图 5）。本研究中，黄泥土属于偏酸性土壤

（pH<7.0），比较适合古菌优势菌如氨氧化菌的生

长[33]，同时低秸秆量施用下能够明显提高土壤的C/N
比值，为微生物提供碳源和氮源[34]，因此显著改变了

古菌群落结构；而微生物对土壤中C、N的利用有一定

的比例范围，一旦C/N比值变大，势必引起微生物对

N源的争夺利用，当秸秆施用量很大时很可能会造成

土壤氮缺乏[35]，从而降低氨氧化古菌的相对丰度，因

此高秸秆施用于酸性土壤后，尽管 pH的降低更有利

于古菌优势菌如氨氧化古菌的生长，然而过高的C/N
反而降低氨氧化古菌的相对丰度。由于 pH和C/N对
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氨氧化古菌的相反效应，因此高秸秆量施用很可能并

未引起黄泥土中微生物群落结构的显著性迁移。而

相对碱性高砂土（pH>7.0），pH对微生物菌落的影响

作用可能较小，因此高秸秆施用下，C/N对微生物作

用更强，从而较高秸秆施用下高砂土古菌群落结构发

生显著迁移。

4 结论

（1）两种类型稻田土壤的优势古菌均为奇古菌门

（Thaumarchaeota）。

（2）两种类型土壤古菌群落组成对不同量秸秆还

田响应存在着明显差异。与未施用秸秆的土壤相比，

高秸秆施用量（5%）显著改变了高砂土古菌群落组

成，而低秸秆施用量（1%）显著改变了黄泥土古菌群

落组成。高秸秆施用量（5%）下高砂土古菌群落显著

不同于较低秸秆施用量（1%和 2%）的土壤，而较低秸

秆施用量（1%和 2%）之间的土壤古菌群落并无显著

差异；而黄泥土仅较低秸秆施用量（1%和 2%）之间的

土壤古菌群落存在着显著差异。

（3）pH和 C/N是秸秆还田下两种类型土壤古菌

群落迁移的重要驱动因子。
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