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摘 要：为探究不同秸秆（烟秆和稻秸）还田方式下烟稻轮作土壤细菌多样性和群落组成的变化特征及其影响因子，设置对照

（CK）、改良剂（BP）、烟秆/稻秸直接还田（S0）、烟秆/稻秸-牛粪堆腐物还田（S1）、烟秆/稻秸-菜籽饼堆腐物还田（S2）以及还田物与

改良剂配施（S0BP、S1BP、S2BP）处理进行烟草-水稻轮作盆栽试验，采用 16S rRNA高通量测序技术对土壤细菌群落结构组成进行

分析。结果表明：秸秆直接还田与秸秆还田配施改良剂还田能有效改善土壤理化性质；秸秆还田配施改良剂显著提高了细菌群

落丰度，S1BP 处理的细菌群落丰度最高；各处理对土壤细菌群落多样性指数没有显著影响。土壤中优势菌门是变形菌门

（Proteobacteria，16.42%~26.01%）、绿弯菌门（Chloroflexi，15.62%~20.46%）、酸杆菌门（Acidobacteriota，8.71%~15.86%）、放线菌门

（Actinobacteriota，7.08%~11.47%）和厚壁菌门（Firmicutes，7.29%~11.74%）。秸秆还田显著提高了变形菌门（Proteobacteria）和拟杆

菌门（Bacteroidota）的相对丰度；与秸秆还田相比，秸秆还田配施改良剂显著提高了拟杆菌门（Bacteroidota）和脱硫杆菌门

（Desulfobacterota）的相对丰度，显著降低了酸杆菌门（Acidobacteriota）和放线菌门（Actinobacteriota）的相对丰度。进一步的冗余分

析和聚类热图分析表明，土壤 pH、最小持水量、孔隙度、速效钾含量、溶解性有机碳含量、微生物生物量碳含量与脱硫杆菌门

（Desulfobacterota）、变形菌门（Proteobacteria）和拟杆菌门（Bacteroidota）相对丰度呈正相关关系，与硝化螺旋杆菌门（Nitrospirota）、

放线菌门（Actinobacteriota）、酸杆菌门（Acidobacteriota）和装甲菌门（Armatimonadota）相对丰度呈负相关关系，是影响土壤细菌群

落结构的主要环境因子。研究表明，烟草和水稻秸秆直接还田及其与改良剂配施还田均可改善土壤理化性质，并有利于提高土

壤细菌群落的丰度。
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房体磊，等：不同秸秆还田方式对烟稻轮作土壤细菌群落多样性和结构的影响

福建是我国烟草三大优质产区之一，植烟面积约

20万 hm2，自 20世纪 80年代起，该地区主要实行烟稻

轮作种植体系[1]。由于复种指数高，化肥过量施用，

引起土壤板结和酸化等问题，限制了烟草产量和质量

的提升[2]。烟稻轮作产生大量秸秆，目前相当一部分

秸秆尤其是烟草秸秆没有还田，造成资源浪费和环境

污染。秸秆还田被认为是实现农业用养结合的有效

管理措施，作物秸秆中富含有机质和大量营养元素，

通过秸秆还田可增加土壤有机质含量、改善土壤结

构、提高土壤微生物群落活性等[3-4]。

土壤微生物是土壤中最活跃的部分，其群落结构

和多样性是判断土壤质量的重要依据[5]。秸秆还田

增加了土壤微生物生长繁殖所需要的碳源和氮源，包

括大量易被利用的活性碳、氮组分[6-7]；同时秸秆分解

后的残体在土壤中产生孔隙，为微生物生活提供空

间、氧气和水分等必要条件[8-9]。土壤细菌是微生物

群落的重要组成部分，在土壤微生物中含量最高、丰

富度最大，秸秆还田会导致土壤细菌群落结构及多样

性发生显著变化[10]，提高土壤细菌群落的成熟度，能

够一定程度上缓解由于长期过量施用化肥导致的细

菌多样性降低的问题[11]。土壤微生物多样性与 pH等

环境因子之间存在极强的相关性，环境因素对土壤微

生物之间的相互作用产生影响，有利于土壤真菌或细

菌驱动土壤养分循环[12-13]。

已有的研究多关注单季作物秸秆还田对当季土

壤性质和细菌群落结构组成的影响，而秸秆还田后的

残体并不能在当季完全分解，必然会对下一季土壤产

生影响，将烟稻轮作系统作为整体进行研究显得尤为

重要。本研究采用 16S rRNA高通量测序技术对土壤

细菌群落进行分析，探讨烟稻轮作体系中，烟草和水

稻秸秆不同还田方式及其与改良剂配施对土壤细菌

群落结构的影响，以及环境因子与细菌群落之间的关

系，揭示土壤细菌群落对秸秆还田引起的生境变化的

适应与演变。

1 材料与方法

1.1 试验材料

1.1.1 供试土壤

试验土壤采自福建省邵武市长期烟稻轮作农田，

土壤质地为粉壤土（美国农业部制），其中砂粒（>0.05~
2 mm）、粉粒（>0.002~0.05 mm）和黏粒（≤0.002 mm）含

量分别为 45.16%、52.31% 和 2.53%。其土壤基础理

化性质为：pH 值 5.42，EC 值 434.1 μS∙cm-1，有机碳

17.63 g∙kg-1，全氮 1.56 g∙kg-1，有效磷 51.10 mg∙kg-1，

速效钾365.93 mg∙kg-1。

1.1.2 供试材料

（1）供试土壤改良剂：膨润土（Bentonite，B）为钙

基质，细度 100~200目；聚丙烯酰胺（Polyacrylamide，
PAM）选用阴离子型，颗粒型。

（2）供试秸秆：水稻和烟草秸秆取自福建省邵武

市烟稻轮作农田，秸秆堆腐物在江苏省农业科学院温

室大棚内经高温过程制备。原状秸秆记作 S0，秸秆

Abstract：To explore the changes of soil bacterial diversity and community composition in tobacco–rice rotation soil under different straw
return methods, control（CK）, amendment（BP）, undisturbed straw return（S0）, straw–cow manure compost return（S1）, straw–rapeseed
cake compost return（S2）, and these combined with amendment（S0BP, S1BP, S2BP）conditions were set up in a tobacco–rice rotation pot
experiment. The composition of the soil bacterial community was analyzed using 16S rRNA high-throughput sequencing technology. The
results of the experiment showed that direct straw return and straw return with amendment can effectively improve soil physical and
chemical properties. Straw return combined with amendments significantly increased bacterial community abundance. The S1BP treatment
resulted in the highest bacterial community abundance. Each treatment had no significant effect on the soil bacterial community diversity
index. Proteobacteria（16.42%-26.01%）, Chloroflexi（15.62%-20.46%）, Acidobacteriota（8.71%-15.86%）, Actinobacteriota（7.08%-
11.47%）and Firmicutes（7.29%-11.74%）were the predominant phyla of soil bacterial communities. However, straw return significantly
increased the relative abundances of Proteobacteria and Bacteroidota. Compared with straw return, the straw return with amendment
treatments significantly increased the relative abundances of Bacteroidota and Desulfobacterota but markedly decreased the abundances of
Acidobacteriota and Actinobacteriota. Furthermore, soil pH, minimum water holding capacity, soil porosity, available potassium, dissolved
organic carbon, and microbial biomass carbon content were the main factors affecting bacterial community structure, which had a positive
correlation with Desulfobacterota, Proteobacteria, and Bacteroidota but a negative correlation with Nitrospirota, Actinobacteriota,
Acidobacteriota, and Armatimonadota. In summary, returning tobacco and rice straw directly or in combination with amendments can
improve soil physicochemical properties and increase the abundance of soil bacterial communities.
Keywords：straw return; tobacco–rice rotation; soil bacteria; community structure
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与牛粪的堆腐物记作 S1，秸秆与菜籽饼的堆腐物记

作S2，其养分含量见表1。
1.2 试验设计

试验共设置8个处理，每个处理设3次重复，具体

见表 2。试验于 2021年 3月开始，至 2021年 12月结

束，试验地位于江苏省农业科学院温室大棚（32.03°
N，118.87°E）。

试验选用大小一致 PVC 材质盆钵，每盆钵装风

干土 4 kg，将秸秆和改良剂与土壤混合均匀装盆。

2021年 3月种植烟草，烟草品种为“K326”，每个盆钵

中移栽一棵烟草幼苗，7月烟草收获后种植水稻，水

稻品种为“南粳 9108”，每个盆钵中移栽三株水稻秧

苗。各处理肥料施用量相同，烟草季肥料用量为 N
0.06 g∙kg-1、P2O5 0.06 g∙kg-1、K2O 0.15 g∙kg-1，其中全

部的磷肥、2/3的氮肥和 3/5的钾肥用作基肥，剩余用

作追肥；水稻季肥料用量为N 0.15 g∙kg-1、P2O5 0.1 g∙
kg-1、K2O 0.15 g∙kg-1，其中全部的磷肥和钾肥用作基

肥，氮肥按照基肥、蘖肥和穗肥4∶3∶3的比例分配施用。

氮肥采用尿素，磷肥采用过磷酸钙，钾肥采用硫酸钾。

1.3 土样采集

水稻收获后对土壤进行破坏性采样，去除土样中

的植物残体，将土壤混合均匀，一部分新鲜土壤样品

于-80℃冰箱保存，用于细菌高通量测定，一部分样品

经风干处理，用于土壤理化指标测定。

1.4 测定指标及方法

1.4.1 土壤基础理化性质

土壤理化性质均采用常规方法[14]。土壤有机碳

（SOC）含量采用重铬酸钾外加热法测定；全氮（TN）含

量采用半微量凯氏法测定；有效磷（AP）含量采用

NaHCO3溶液浸提-钼锑抗比色法测定；速效钾（AK）
含量采用 1 mol∙L-1的NH4OAc溶液浸提-火焰光度计

法测定；溶解性有机碳（DOC）含量采用超纯水浸提-
TOC仪测定。土壤 pH值以 2.5∶1的水土比，采用电位

法测定。土壤容重（BD）、持水量（WHC）、孔隙度

（SP）测定参照《森林土壤水分-物理性质的测定》

（LY/T 1215—1999）。水稳性团聚体平均质量直径

（MWD）通过将团聚体按照 2、0.25 mm和 0.053 mm进

行分级后再将各级团聚体平均直径与质量分数相乘

累加计算获得；土壤微生物生物量碳（MBC）含量采用

氯仿熏蒸-K2SO4浸提法测定。

1.4.2 土壤细菌16S rRNA高通量测序

根据 FastDNA® Spin Kit for Soil 试剂盒说明书提

取土壤中 DNA，利用细菌通用引物 515F/907R（5′ -
GTGCCAGCMGCCGCGG-3′，5′-CCGTCAATTCMTT-
TRAGTTT-3′）扩增细菌的 16S rRNA 的 V4~V5 区。

PCR仪为 ABI GeneAmp® 9700型，使用 2% 的琼脂糖

凝胶电泳检测 PCR 产物，在 Miseq 测序平台采用

PE300的双端测序策略对混合后的 PCR产物进行测

序，测序由上海美吉生物医药科技有限公司完成。获

得的原始测序序列使用 Fastp和 Flash软件进行质控

和拼接；利用Usearch软件，使用UPARSE算法在 97%
相似度进行操作分类单元（Operational Taxonomic
Units，OTU）聚类并剔除嵌合体，采用 RDP 分类器对

OTU进行物种注释。为降低由测序深度差异所导致

的数据分析偏差，对样品序列条数进行抽平处理，每

个样品抽平后的序列数为45 525条。

1.5 数据处理

土壤基础理化数据利用 Microsoft Excel 2016、
SPSS 25.0软件进行统计分析，单因素方差分析（One-
way ANOVA）采用 Duncan 检验法（P<0.05）进行多处

理间均值的显著性分析。

根据抽平后的OTU，利用Mothur软件计算Alpha

表2 试验处理

Table 2 Experimental treatments
处理

Treatment
CK
BP

S0
S1
S2

S0BP
S1BP

S2BP

烟草季
Tobacco season

不添加任何物料

1%的膨润土和0.1%聚丙烯
酰胺

1%的水稻秸秆

1%的稻秸牛粪堆腐物

1%的稻秸菜籽饼堆腐物

1%的水稻秸秆与BP配施

1%的稻秸牛粪堆腐物与BP
配施

1%的稻秸菜籽饼堆腐物与
BP配施

水稻季
Rice season

不添加任何物料

1%的膨润土和0.1%聚丙烯
酰胺

1%的烟草秸秆

1%的烟秆牛粪堆腐物

1%的烟秆菜籽饼堆腐物

1%的烟草秸秆与BP配施

1%的烟秆牛粪堆腐物与BP
配施

1%的烟秆菜籽饼堆腐物与
BP配施

表1 供试有机物料养分含量

Table 1 Nutrient content of the tested organic materials
有机物料

Organic material
水稻秸秆
Rice straw

烟草秸秆
Tobacco

straw

S0
S1
S2
S0
S1
S2

有机碳
SOC/

（mg∙g-1）

375.64
172.84
347.19
369.22
159.32
333.37

全氮
TN/

（mg∙g-1）

7.98
7.73
18.85
7.81
8.03
14.55

全磷
TP/

（mg∙g-1）

1.63
5.90
3.98
1.90
2.90
3.38

全钾
TK/

（mg∙g-1）

51.74
54.72
59.11
20.16
30.77
60.71

C/N

47.07
22.36
18.42
47.28
19.84
22.91
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多样性指数，并进行指数组间差异性检验分析；利用

QIIME 软 件 对 Beta 多 样 性 指 数 进 行 计 算 ，基 于

Bray_Curtis计算距离矩阵，使用主成分（PCA）分析进

行结果可视化展示，使用ANOSIM分析检验组间差异

显著性；利用 STAMP软件分析组间物种丰度差异，进

行土壤细菌门水平上的物种丰度变化的差异分析，使

用 FDR进行多重检验校正；基于线性模型进行多元

直接梯度分析（冗余 RDA），以反映土壤细菌群落与

环境因子之间的关系；利用 STAMP进行样本层级聚

类分析及Heatmap的构建。

2 结果与分析

2.1 不同处理下土壤理化性状

由表 3可知，施用膨润土、聚丙烯酰胺（BP）和秸

秆还田（S0、S1和 S2）处理提高了土壤总孔隙度、最小

持水量，降低了土壤容重，其中BP、S0和 S1处理提高

了土壤团聚体稳定性（平均质量直径，MWD）。与秸

秆还田处理相比，秸秆还田配施改良剂（S0BP、S1BP、
S2BP）处理提高了土壤总孔隙度、最小持水量，降低

了土壤容重，其中 S2BP处理提高了土壤团聚体稳定

性（MWD）。综合来看，S0和 S0BP处理对土壤物理结

构的改善效果较好。

不同处理下土壤养分含量如表 4所示。秸秆还

田（S0、S1、S2）处理提高了土壤有机碳、全氮、溶解性

有机碳和微生物生物量碳含量，并显著提高了土壤

pH值和速效钾含量。与秸秆还田处理相比，秸秆还

田配施改良剂处理显著提高了土壤 pH值和溶解性有

机碳含量，其中 S1BP处理显著提高了土壤有效磷和

微生物生物量碳含量，S2BP处理显著提高了土壤有

效磷含量。

2.2 不同处理下土壤细菌群落Alpha多样性

不同处理下土壤细菌群落 Alpha多样性指数如

表 5所示。Chao指数反映细菌群落的丰度，其数值越

大表示细菌群落丰度越高。与CK处理相比，BP处理

显著提高了Chao指数，表明BP处理提高了土壤细菌

的群落丰度。秸秆还田处理均提高了 Chao指数，其

中 S1处理显著高于 CK处理，且显著高于 S0和 S2处

理，表明 S1处理显著提高了土壤细菌的群落丰度，S0
和 S2处理对土壤细菌群落丰度的影响不显著。与秸

秆还田相比，秸秆还田配施改良剂处理均提高了

Chao 指数，其中 S0BP 和 S2BP 处理分别显著高于 S0
和 S2处理，秸秆还田配施改良剂的三个处理间没有

显著差异。这表明秸秆还田与改良剂配施相较于秸

秆还田提高了土壤细菌的群落丰度。

Shannon指数和 Simpson指数反映细菌群落的多

样性，Shannon指数越大、Simpson指数越小表示细菌

群落的多样性越高。与CK处理相比，BP处理提高了

Shannon指数。秸秆还田处理与CK处理间差异均未

达到显著水平，表明秸秆还田处理并未显著影响土壤

细菌群落的多样性。三个处理中，S0处理的 Shannon
表4 不同秸秆还田处理下土壤养分含量

Table 4 Soil nutrient content under different straw returning treatments
处理

CK
BP
S0
S1
S2

S0BP
S1BP
S2BP

pH
6.15±0.02e
7.08±0.03c
6.49±0.11d
7.21±0.03b
6.45±0.05d
7.25±0.06b
7.79±0.08a
7.29±0.13b

SOC/（g∙kg-1）

21.24±0.67c
21.83±0.12bc
23.32±0.80a

22.25±0.80abc
22.56±0.57ab
23.29±0.79a

22.06±0.17abc
21.87±0.90bc

TN/（g∙kg-1）

1.54±0.05c
1.58±0.05c
1.72±0.01a
1.59±0.06bc
1.71±0.04a
1.70±0.06a
1.61±0.03bc
1.67±0.04ab

AP/（mg∙kg-1）

29.09±3.73b
27.35±1.43b
28.50±0.76b
29.63±2.54b
30.60±1.10b
28.10±2.62b
34.92±2.01a
35.43±3.71a

AK/（mg∙kg-1）

63.39±2.55d
126.84±3.65d
321.05±55.30c
318.24±13.76c
395.68±10.78c
501.33±34.62b
532.18±18.96b
641.82±105.05a

DOC/（mg∙kg-1）

39.53±2.67c
72.74±3.50b
59.23±4.58bc
73.11±5.96b
64.46±2.41bc
106.83±6.78a
115.09±22.07a
136.03±38.21a

MBC/（μg∙g-1）

499.22±36.18b
521.09±48.48ab
546.79±54.41ab
507.26±21.49b
511.81±18.38b
541.48±42.66ab
595.82±29.06a
537.09±41.25ab

表3 不同处理下土壤物理性质

Table 3 Physical properties of soil under different treatments

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

differences among treatments at P<0.05. The same below.

处理
Treatment

CK
BP
S0
S1
S2

S0BP
S1BP
S2BP

容重
BD/（g∙cm-3）

1.09±0.01a
1.03±<0.01b
1.01±0.01bc
1.07±0.01a

1.00±0.02bcd
0.93±0.02e
0.98±0.02d
0.98±0.02cd

最小持水量
WHC/（g∙kg-1）

365.19±14.12c
427.59±7.28a
406.47±8.82ab
376.59±12.24bc
408.92±12.60ab
435.77±24.48a
442.91±42.84a
440.62±32.49a

总孔隙度
SP/%

51.09±1.83c
55.30±0.68b
56.02±0.82ab
51.73±0.67c
55.82±1.54ab
57.97±1.27a
56.40±1.81ab
56.74±1.45ab

平均质量直径
MWD/mm
1.03±0.07a
1.06±0.12a
1.12±0.10a
1.07±0.05a
0.96±<0.01a
1.12±0.14a
1.06±0.14a
1.08±0.09a
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指数最高，Simpson指数最低，表明 S0处理的细菌群

落的多样性最高。与秸秆还田相比，秸秆还田配施改

良剂对 Shannon指数和 Simpson指数的影响不显著，

表明秸秆还田配施改良剂并未显著影响土壤细菌群

落的多样性。三个处理中，S1BP处理的 Shannon指数

最高，Simpson指数最低，表明 S1BP处理的细菌群落

的多样性最高。

2.3 土壤细菌群落Beta多样性

门水平上土壤细菌群落结构组成的PCA分析结果

（图 1a）显示，PC1 轴和 PC2 轴累计解释变异度达到

43.86%，表明施用改良剂（膨润土和聚丙烯酰胺）和秸

秆还田以及秸秆还田配施改良剂处理均显著改变了土

壤细菌群落门水平的结构组成。秸秆还田配施改良剂

处理（S0BP、S1BP和 S2BP）与秸秆还田处理（S0、S1和

S2）相比，进一步改变了土壤细菌群落门水平的结构组

成，且各处理间存在显著差异。

属水平上土壤细菌群落结构组成的 PCA分析结

果（图 1b）显示，PC1轴和PC2轴累计解释变异度达到

28.48%，BP 处理和秸秆还田（S0、S1 和 S2）处理均与

CK处理明显分开，表明其与CK处理土壤细菌群落属

水平的结构组成差异明显。其中S0和S2处理间有重

叠，表明两个处理间有大部分细菌群落在属水平上相

同，结构组成相似。秸秆还田配施改良剂（S0BP、
S1BP 和 S2BP）处理明显离散于秸秆还田（S0、S1 和

S2）处理，表明秸秆还田配施改良剂的处理与秸秆还

田处理间存在显著差异。相似地，S0BP处理与 S2BP
处理间也有重叠，表明两个处理间有大部分细菌群落

在属水平上相同，结构组成相似。

2.4 土壤细菌群落组成

不同处理的土壤细菌门水平相对丰度如图 2所

表5 不同处理下土壤细菌群落Alpha多样性指数

Table 5 Alpha diversity index of soil bacterial communities under different straw returning treatments
处理Treatment

CK
BP
S0
S1
S2

S0BP
S1BP
S2BP

Chao指数Chao index
4 033.13±56.47b
4 476.41±75.26a
4 161.08±94.61b
4 379.02±121.40a
4 055.38±91.65b
4 365.91±71.28a
4 425.12±97.68a
4 335.55±16.34a

Shannon指数Shannon index
6.62±0.06a
6.66±0.11a
6.74±0.10a
6.68±0.03a
6.71±0.05a
6.69±0.04a
6.73±0.06a
6.64±0.05a

Simpson指数Simpson index
0.004 04±0.000 48ab
0.004 18±0.000 99ab
0.003 17±0.000 44b
0.004 04±0.000 19ab
0.003 32±0.000 08b
0.004 08±0.000 08ab
0.003 48±0.000 22b
0.004 61±0.001 12a

覆盖度Coverage/%
0.980 3±0.000 6a
0.976 9±0.000 2c
0.979 7±0.000 1a
0.977 6±0.000 6ab
0.980 1±0.000 4a
0.977 8±0.000 6b
0.977 4±0.000 3ab
0.978 1±0.000 2b

图1 不同处理下土壤细菌群落组成的主成分分析

Figure 1 Principal component analysis of the composition of the soil bacterial community under different treatments

（a）门水平 Phylum level
r=0.579 0，P=0.001

（b）属水平 Genus level
r=0.597 6，P=0.001
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示，平均相对丰度>5%的优势菌门为变形菌门（Pro⁃
teobacteria，16.42%~26.01%）、绿弯菌门（Chloroflexi，
15.62%~20.46%）、酸杆菌门（Acidobacteriota，8.71%~
15.86%） 、放 线 菌 门 （Actinobacteriota，7.08%~
11.47%）、厚壁菌门（Firmicutes，7.29%~11.74%）、芽单

胞杆菌门（Gemmatimonadota，4.26%~6.34%）和浮霉

菌门（Planctomycetota，4.39%~5.27%），占全部土壤菌

门的75.07%~85.44%。

土壤细菌门水平的组间差异显著性检验如图 3
所示，与 CK处理相比，BP处理显著提高了土壤细菌

变形菌门（Proteobacteria）、脱硫杆菌门（Desulfobacte⁃
rota）和拟杆菌门（Bacteroidota）的相对丰度，显著降低

了绿弯菌门（Chloroflexi）和放线菌门（Actinobacterio⁃
ta）的相对丰度。秸秆还田处理（S0、S1和 S2）均显著

提高了土壤细菌变形菌门（Proteobacteria）和拟杆菌

门（Bacteroidota）的相对丰度，S1 处理显著降低了放

线菌门（Actinobacteriota）的相对丰度，S2处理显著降

低了脱硫杆菌门（Desulfobacterota）的相对丰度。与

秸秆还田相比，秸秆还田配施改良剂处理（S0BP、
S1BP和 S2BP）显著提高了土壤细菌拟杆菌门（Bacte⁃
roidota）和脱硫杆菌门（Desulfobacterota）的相对丰度，

显著降低了酸杆菌门（Acidobacteriota）和放线菌门

（Actinobacteriota）的相对丰度。

2.5 土壤细菌群落组成与土壤性质之间的相关性分析

门水平的土壤细菌相对丰度与土壤理化性质的

冗余分析（RDA）结果（图 4）表明，RDA1轴和RDA2轴

的解释度达 62.72%。土壤最小持水量（田间持水量，

WHC）、总孔隙度（SP）、容重（BD）、有机碳含量

（SOC）、速效钾含量（AK）、微生物生物量碳含量

（MBC）和 pH值对土壤细菌群落门水平相对丰度和结

构组成有显著影响。

图 5为土壤理化性质与门水平相对丰度前 15的

土壤细菌群落相关热图分析结果。土壤 pH、最小持

水量、孔隙度、速效钾和溶解性有机碳含量、微生物生

物量碳含量与脱硫杆菌门（Desulfobacterota）、变形菌

门（Proteobacteria）和拟杆菌门（Bacteroidota）的相对

丰度呈正相关关系，与硝化螺旋杆菌门（Nitrospi⁃
rota）、放线菌门（Actinobacteriota）、酸杆菌门（Acido⁃
bacteriota）和装甲菌门（Armatimonadota）的相对丰度

呈负相关关系。

3 讨论

3.1 土壤细菌群落的丰度与多样性

本研究中，各处理不同程度地提高了土壤细菌的

丰度（Chao指数），对土壤细菌的多样性（Shannon 指

数、Simpson指数）没有显著影响（表 5）。赵雪淞等[15]

研究肥料与膨润土配施对土壤微生物多样性影响的

结果表明，与对照处理相比，配施处理的土壤细菌丰

度增加了 158%。杨立杰等[16]对潮棕壤的研究结果表

明，秸秆添加量为 5 g∙kg-1时配施化肥比单施化肥显

著提升了土壤细菌丰度。土壤细菌的丰度和多样性

受多种因素的共同影响，大量研究表明，土壤 pH值是

影响细菌群落多样性和组成的主导因素[17-19]，这与本

研究结果一致，表明酸化对细菌驱动的土壤生态过程

具有潜在的重大影响[20]。另外，耕作方式、干湿交替、

全球变暖也会影响土壤细菌群落结构组成[13，21]。不

仅如此，本研究还发现，土壤最小持水量（田间持水

量）、总孔隙度、容重、有机碳含量、速效钾含量、微生

物生物量碳含量显著影响细菌群落的多样性和丰度

（图 4）。Yang等[21]的研究表明，土壤容重和有机碳含

量影响了土壤细菌多样性，秸秆还田增加了土壤中大

团聚体比例，降低土壤容重，提高孔隙度[22-23]，使得土

壤能够保持更多水分，增强微生物活动[8]。秸秆为微

生物提供了额外的碳源，尤其增加了易被利用的不稳

图2 不同处理下土壤细菌门水平群落组成

Figure 2 Community composition of soil bacterial phylum levels under different treatments
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定的碳含量[6-7]，而且秸秆还田能刺激碳循环相关酶

活性的提高，促进稳定的碳向不稳定碳的转化[24]。

Liu 等[25]和 Wu 等[26]的研究表明，土壤 pH、有效磷含

量、速效钾含量影响微生物活动。Yang等[27]的研究表

明，秸秆还田降低了土壤水势，改变了微生物群落组

成，与本研究结论一致，即秸秆还田通过为土壤细菌

提供养分和生存空间提高其丰度。本研究还表明

膨润土和聚丙烯酰胺主要通过改善土壤物理结构、

（C）

（D）

（A）

（B）

图3 土壤细菌门水平的组间差异显著性检验

Figure 3 Test for significance of differences between groups at the phylum level of soil bacterial

P值
P values

95%置信区间
95% confidence intervals
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改变土壤水气环境、加速秸秆分解来提高土壤细菌群

落丰度。

3.2 土壤细菌群落的组成结构

土壤细菌的变形菌门（Proteobacteria）和厚壁菌

门（Firmicutes）已被证实为主导秸秆分解的细菌，秸

秆还田使土壤细菌的变形菌门（Proteobacteria）和厚

壁菌门（Firmicutes）的相对丰度增加[28]，与本研究结

果一致（图 3），与CK处理相比，秸秆还田处理显著提

高了土壤细菌变形菌门（Proteobacteria）、厚壁菌门

（Firmicutes）的相对丰度。本试验所用土壤的C/N为

11.28，对微生物生长的碳限制较小；三种还田处理

（S0、S1 和 S2）两季的秸秆 C/N 分别为 47.07、47.28，
22.36、19.84和 18.42、22.91。相比之下，S0处理的秸

秆还田后为土壤提供了更多的有机碳而不是有机氮，

这更有利于促进土壤微生物的生长[28]。细菌的变形

菌门（Proteobacteria）、拟杆菌门（Bacteroidota）和厚壁

菌门（Firmicutes）被认为是富营养类群，这类细菌在

土壤养分（尤其是不稳定的 SOC）充足时表现出较快

的生长速度和更高的相对丰度[13]。这与本研究结果

并不完全一致，S0处理还田的秸秆提供了更多的有

机碳，但 S1处理的变形菌门（Proteobacteria）相对丰度

相较于CK处理的增幅更大（图 3），可能是因为 S1处

续图3 土壤细菌门水平上的组间差异显著性检验

Contiuned figure 3 Test for significance of differences between groups at the phylum level of soil bacterial

*表示P<0.05；**表示P<0.01；***表示P<0.001。下同。
* indicates P<0.05；** indicates P<0.01；*** indicates P<0.001. The same below.

（G）

（E）

（F）

P值
P values

95%置信区间
95% confidence intervals
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理的秸秆在堆肥期间虽然降低了C/N，但产生了更多

有利于细菌生长的不稳定有机碳，促进富营养类群细

菌的生长，不利于寡营养类群细菌生长[10]。王晓菲

等[29]的试验表明，绿肥等新鲜植物中含有较多的不稳

定或易分解的有机碳，苜蓿翻压还田显著提高了厚壁

菌门（Firmicutes）的相对丰度。酸杆菌门（Acidobacte⁃
riota）被认为是寡营养类群，这类细菌在土壤有机碳

不足时能分解利用稳定的有机碳，秸秆掺入土壤使变

形菌门（Proteobacteria）等富营养类群的相对丰度增

加，导致酸杆菌门（Acidobacteriota）等寡营养类群的

相对丰度降低[13，30]。这与本研究结果一致（图 5），即

土壤速效钾（AK）、有效磷（AP）和溶解性有机碳

（DOC）含量与变形菌门（Proteobacteria）表现为正相

关关系，与酸杆菌门（Acidobacteriota）表现为负相关

关系。Sun等[11]的研究表明，放线菌门（Actinobacteri⁃
ota）在土壤养分充足时表现出较快的生长速度和较

高的相对丰度，与本研究结果相反。本研究中，放线

菌门（Actinobacteriota）与土壤养分表现为显著的负相

关关系，可能是因为变形菌门（Proteobacteria）、脱硫

杆菌门（Desulfobacterota）和拟杆菌门（Bacteroidota）
生长较快，相对丰度较高，使得放线菌门（Actinobac⁃
teriota）表现出相对丰度较低的结果。由图 3可以看

出，秸秆还田配施改良剂的处理（S0BP、S1BP、S2BP）
相较于秸秆还田处理（S0、S1、S2）均显著提高了细菌

中富营养类群拟杆菌门（Bacteroidota）的相对丰度，显

著降低了细菌中寡营养类群酸杆菌门（Acidobacterio⁃
ta）的相对丰度，推测向土壤中添加膨润土和聚丙烯

酰胺可能会促进还田秸秆的分解[15，31-32]。

秸秆在土壤中的腐解是一个十分复杂的过程，

Miao等[33]的研究结果表明，真菌使用纤维素酶将纤维

图5 土壤细菌群落门水平相对丰度与土壤理化性质的相关热图分析

Figure 5 Heat map analysis of the relative abundance of soil bacterial communities at the phylum level in relation to soil
physicochemical properties

图4 土壤细菌群落组成与土壤性质的相关性冗余分析（RDA）

Figure 4 Redundancy analysis of the correlation between soil
bacterial community composition and soil properties
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素分解成纤维素糊精或完全分解为单分子葡萄糖，这

些单糖有利于细菌的生长。Fan 等[34]的研究结果表

明，秸秆中的碳能够在还田前期被土壤细菌同化吸

收，这些细菌主要属于放线菌门（Actinobacteriota）、厚

壁菌门（Firmicutes）和变形杆菌门（Proteobacteria）。

根据微生物的营养类群可以解释这种现象，秸秆还田

初期土壤中养分充足，富营养类群较多的细菌活动强

烈，表现出更高的相对丰度[13，28，30]。秸秆还田使土壤

中富营养类群细菌相对丰度增加，一方面原因是还田

的秸秆中含有易被利用的营养物质，另一方面原因是

土壤中的真菌将秸秆中的纤维素分解为单糖供给细

菌生长。

4 结论

（1）盆栽试验表明，两季秸秆还田及施用改良剂

改善了土壤的物理结构以及养分状况，提高了土壤肥

力，改变了土壤细菌群落组成和相对丰度，对土壤细菌

群落多样性没有显著影响。

（2）1%的烟秆/稻秸直接还田显著提高了厚壁菌

门（Firmicutes）的相对丰度，1%的烟秆/稻秸与牛粪堆

腐物配施还田显著提高了芽单胞杆菌（Gemmatimo⁃
nadota）和脱硫杆菌门（Desulfobacterota）的相对丰度，显

著降低了放线菌门（Actinobacteriota）的相对丰度。

（3）土壤养分含量和土壤物理性质的综合作用驱

动土壤细菌群落结构的改变，土壤 pH、最小持水量、

孔隙度、速效钾和溶解性有机碳含量、微生物生物量

碳含量与脱硫杆菌门（Desulfobacterota）、变形菌门

（Proteobacteria）和拟杆菌门（Bacteroidota）的相对丰

度呈正相关关系，与硝化螺旋杆菌门（Nitrospirota）、

放线菌门（Actinobacteriota）、酸杆菌门（Acidobacterio⁃
ta）和装甲菌门（Armatimonadota）的相对丰度呈负相

关关系。
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