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Abstract：Slow decomposition of straw returned to the field greatly affects crop growth in the next season. However, whether long-term
straw incorporation can enrich the straw-decomposing microorganisms and further promote straw degradation efficiency remains unclear.
This study investigated the effects of straw incorporation on the soil chemical properties based on a long-term straw incorporation
experiment in a typical rice – wheat rotation cropping field in Jiangsu Province. Additionally, this study explored the effects of straw
incorporation on the fungal community composition using the high-throughput amplicon sequencing method, and tested the wheat straw
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摘 要：还田秸秆腐解不及时极大程度地影响了下茬作物生长，但长期秸秆还田是否能富集秸秆腐解微生物从而促进秸秆进一

步降解尚未系统阐明。本研究依托江苏省典型稻麦轮作种植区的长期秸秆还田试验（10 a），研究了秸秆还田对土壤化学性质的

影响，并利用扩增子高通量测序技术分析了秸秆还田土壤的真菌群落组成，最后通过秸秆埋盆试验测定了土壤微生物群落对小

麦秸秆的降解潜力。结果表明：与未还田土壤相比，秸秆还田显著降低了土壤 pH而提高了电导率，同时土壤可溶性有机碳、总磷

和总碳含量分别提高了 23%、24%和 2%。此外，秸秆还田明显改变了土壤真菌群落组成，秸秆还田土壤中真菌群落多样性降低，

优势菌子囊菌门（Ascomycota）的相对丰度提高了 25%，Schizothecium、Sarocladium、Gibberella、Rhizophlyctis、Cryptococcus、Lindtneria

和Myrothecium等潜在秸秆降解真菌属的相对丰度显著提高，增幅为 2.5~132.3倍。秸秆还田土壤对小麦秸秆的腐解效率高于对

照土壤，增幅达37%，冗余分析表明这一结果与秸秆还田对潜在秸秆降解真菌类群的富集作用有关。上述研究结果表明稻麦轮作

体系下长期秸秆还田可通过提高潜在秸秆降解真菌类群丰度促进秸秆降解。
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稻麦轮作（夏水稻-冬小麦）是我国长江流域的

主要种植制度之一，稻麦轮作区粮食产量占我国粮食

总产量的 72%[1]。由于农业生产水平高，该地区每年

产生大量的秸秆，小麦秸秆产量可达 4.5 t∙hm−2，水稻

秸秆产量可达 9 t∙hm−2 [2]。传统的秸秆焚烧方式不仅

对环境造成严重污染，同时浪费了可利用资源。秸秆

中富含氮、磷、钾等养分，相比于为追求作物高产而过

量施用化肥，利用秸秆还田替代或部分替代化肥是一

种能够有效缓解农田土壤退化以及实现培肥地力的

措施[3]。研究表明，秸秆还田能够提高土壤中有机

质、氮、磷、钾及其他微量元素的含量并降低土壤容

重[4-5]。微生物是土壤养分循环的重要驱动者，秸秆

还田可促进土壤微生物活性和养分分解利用[5-6]。然

而田间环境复杂且秸秆降解周期较长，可能造成短期

和长期秸秆还田试验结果之间差异较大，本研究拟通

过长期田间试验探明稻麦轮作体系下秸秆还田对土

壤养分含量及土壤微生物群落的影响。

田间条件下秸秆降解缓慢，未及时腐解的秸秆极

大地影响了下茬作物的种植和生长。秸秆腐解过程

由土壤微生物主导，例如，CHEN等[6]发现玉米秸秆降

解时土壤革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌和放线菌的丰

度明显上升。相比于细菌，真菌不仅能分解秸秆中的

易降解组分，还能高效分解难降解组分（如纤维素、半

纤维素和木质素）[7-8]。韦中等[9]以稻秆粉为唯一碳源

筛选获得降解能力较强的两株真菌和两株细菌，两株

真菌分泌的纤维素酶活性是两株细菌的 5~14倍。研

究表明秸秆降解导致的腐殖质大量累积主要依赖真

菌对木质素的降解作用[10-11]。此外，LI等[12]发现水稻

秸秆腐解过程中土壤真菌群落多样性显著提高，而细

菌群落多样性基本保持不变。上述结果表明还田秸

秆降解过程中真菌的分解作用占据优势地位。秸秆

降解会导致土壤真菌群落组成发生改变。例如，秸秆

还田能够显著提高真菌总量[6，13]，影响真菌群落多样

性[12，14]，并改变真菌类群如接合菌门和子囊菌门以及

核盘菌属和隐球菌属的相对丰度[15]。针对秸秆还田

对土壤理化特性和微生物群落结构的影响方面已开

展了广泛研究，但尚不清楚长期秸秆还田是否能富集

秸秆腐解微生物从而加速秸秆降解。

本研究依托稻麦轮作系统长期秸秆还田试验

（10 a），研究土壤化学性质对秸秆还田的响应，并通

过高通量测序技术分析秸秆还田对土壤真菌群落结

构的影响，最后通过埋盆试验探究秸秆还田土壤是否

诱导秸秆降解微生物的富集，从而加速后续还田秸秆

的降解。

1 材料与方法

1.1 供试土壤

土壤样品采自江苏省典型稻麦轮作种植区，位

于淮安市原种场江苏现代农业（稻麦）科技综合示

范基地。该地区受季风气候影响，四季分明，雨量集

中，雨热同季，年平均气温为 14.4 ℃，年降水量为

906~1 007 mm，土壤类型为潮黄土，土壤 pH为 8.1，总
有机质含量 6.21 g∙kg−1，全氮含量 1.23 g∙kg−1，全磷含

量 0.8 g∙kg−1。每季作物的施肥情况如下：稻季基肥

施用 375 kg∙hm−2 45% 复合肥（N∶P∶K=15∶15∶15）和

150 kg∙hm−2尿素，追施分蘖肥、促花肥和保花肥均为

150 kg∙hm−2尿素。麦季基肥施用 375 kg∙hm−2 45%复

合肥（N∶P∶K=15∶15∶15）和 150 kg∙hm−2尿素，分蘖期

和拔节期分别追施 150 kg∙hm−2尿素。该示范基地自

2009年后每年均实行稻麦双季秸秆还田，获取上一

季作物的全量秸秆后，将秸秆机械粉碎至 5~10 cm，

再用旋耕机旋入土壤耕层（0~20 cm）。每年水稻秸秆

的还田量约为 9 t∙hm−2，小麦秸秆的还田量约为 6 t∙
hm−2。对照田块收获秸秆后不还田。采样时间为

degradation rates using the buried bag method. Results showed that straw incorporation significantly decreased soil pH, while increased soil
electrical conductivity（EC）. Soil dissolved organic carbon, total phosphorus, and total carbon contents increased by 23%, 24%, and 2%,
respectively. Additionally, straw incorporation substantially altered the fungal community structure. The diversity of soil fungal community
was significantly decreased following straw incorporation. Ascomycota was the dominant phylum in the soils and its relative abundance was
significantly increased by 25% following straw incorporation. At the genus level, the relative abundances of Schizothecium, Sarocladium,
Gibberella, Rhizophlyctis, Lindtneria, Cryptococcus, and Myrothecium were also significantly increased by 2.5~132.3 times. The enriched
fungal taxa induced by straw incorporation increased the rates of wheat straw degradation by 37%, compared with those in the soils without
straw incorporation. These results reveal that long-term straw incorporation can increase straw decomposing rate via increasing the
abundance of potential straw-decomposing fungal taxa.
Keywords：straw incorporation; straw degradation rate; fungal community composition; soil chemical property; rice –wheat rotation; straw
decomposing fungi; long-term field experiment
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2019年 8月水稻季，上季麦秆已全量粉碎并用旋耕机

旋入土壤耕层。

分别采集秸秆还田和对照田块土壤样品，每个处

理田块按单对角线取样法选取 3个小区（3个生物重

复），每个小区依据梅花形布点法[16]各设 5个采样点

采集耕层（0~20 cm）土壤，挑除土样中残余秸秆、石

块、植物根系等杂质，一部分于阴凉处风干用以检测土

壤化学性质，一部分保存在-80 ℃冰箱，用于DNA提取

及后续扩增子MiSeq测序。为进一步评价秸秆还田土

壤中微生物群落对秸秆的降解能力，余下土壤适当风

干后经过筛处理（10目）用于开展秸秆埋盆试验。

1.2 土壤化学性质测定

土壤化学性质测定方法参照文献[17-18]。土壤

总碳和可溶性有机碳含量分别利用元素分析仪（Ele⁃
mental, Germany）和总有机碳分析仪（Shimadzu, Kyo⁃
to, Japan）测定。土壤铵态氮和硝态氮含量利用流动

分析仪（SEAL AutoAnalyzer 3, Germany）测定，矿物质

氮含量为铵态氮和硝态氮含量的加和。土壤总磷含

量采用酸溶-钼锑抗比色法测定[19]。土壤 pH利用复

合玻璃电极仪（PHS-3C mv/pH detector，上海）测定，

测定时的土水比为 1∶5[18，20]。土壤电导率利用数字式

电导率仪（DDS-11A）测定。

1.3 土壤DNA提取及真菌群落结构分析

采用土壤 DNA 提取试剂盒（Power Soil DNA Iso⁃
lation kit）提取土壤总DNA，称取 0.3 g新鲜土壤样品，

具体操作步骤按照试剂盒说明书进行。利用 Nano⁃
drop分光光度计（Thermo Scientific，USA）检测DNA样

品浓度和纯度。DNA样品于-20 ℃保存。

利 用 引 物 ITS1F（CTTGGTCATTTAGAGGAAG⁃
TAA ）和 ITS2（GCTGCGTTCTTCATCGATGC）扩增真

菌 ITS1 区[21]。PCR 扩增体系（25 μL）含 5×反应缓冲

液 5 μL，5×GC 缓冲液 5 μL，dNTP（2.5 mmol·L-1）2
μL，前引物（10 μmol·L-1）1 μL，后引物（10 μmol·
L-1）1 μL，DNA模板 2 μL，ddH2O 8.75 μL，Q5 DNA聚

合酶 0.25 μL。PCR条件（30个循环）包括 98 ℃预变

性 2 min，98 ℃变性 15 s，55 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 30
s，72 ℃最后延伸 5 min。PCR产物经 1%琼脂糖凝胶

电泳后，使用 Pure link 快速凝胶萃取试剂盒（Trans
Gen Biotech）对所需条带进行剪切纯化。纯化后的

PCR产物送至上海凌恩生物公司在 Illumina MiSeq平

台上进行扩增子测序。测序数据使用 QIIME Pipe⁃
line-Version 1.7.0的默认参数进行分析[22]。简言之，

先对双向序列进行拼接，去除低质量序列（最大错误

率 0.25）和 barcode序列，然后用UCHIME算法去除嵌

合体序列。以 97%的相似度为阈值划分操作分类单

元（OTU），利用UNITE数据库的核糖体数据库（RDP）
确定每个真菌OTU的分类地位，阈值为 0.8。利用QI⁃
IME 软件计算真菌群落 OTU 数量和 Shannon 多样性

指数。利用 LEfSe软件对真菌序列进行线性判别分

析（Liner discriminant analysis, LDA），获得秸秆还田

和对照土壤中丰度具有显著差异的主要真菌属（相对

丰度前 20%），筛选标准为显著性检验P<0.05和线性

判别分析值≥3。
1.4 土壤微生物群落秸秆降解潜力的测定

为了探究 10 a秸秆还田处理对土壤微生物消纳

秸秆潜力的影响，利用秸秆埋盆试验测定土壤微生物

群落的秸秆降解潜力，该试验可最大程度地避免田间

条件下前期还田而未腐解秸秆对试验结果的干扰。

供试土壤为过筛的田间土壤，分别称取 1 kg秸秆还田

和未还田土壤置于容量为 1.5 L的盆钵内，每组设置 3
个重复盆钵。将 7 g烘干后的小麦秸秆剪成 5 cm小

段，装入尼龙袋（80目）并填埋于花盆内。尼龙网袋

能使微生物通过，同时防止未分解秸秆的损失，且秸

秆腐解后呈丝状、絮状，导致腐解秸秆与土壤难以区

分，使用尼龙袋可从土壤中快速、有效回收秸秆。尼

龙网袋填埋深度为 8 cm，调节土壤水分至 60% 田间

最大持水量，培养过程中利用称质量法保持水分（每

2 d测一次）。室温培养两个月后（2019年 8—10月）

取出尼龙袋。尼龙网袋中土壤的去除方式参照文献

[23-24]，将尼龙网袋中的秸秆放入 100目筛网中，使

用流速相同且缓慢的去离子水洗去秸秆表面附着的

土壤颗粒，直至筛孔流出的水变清澈为止，随后将洗

去土壤颗粒的秸秆置于 80 ℃烘箱内烘干至恒质量，

利用秸秆降解率（D）计算土壤秸秆降解潜力：

D=W0 - Wt

W0
× 100%

式中：W0为初始秸秆干质量，g；Wt为培养 t时间后秸

秆干质量，g。
1.5 数据处理与统计分析

利用独立样本 T检验分析土壤化学性质和秸秆

降解率在对照和处理间的差异显著性（SPSS 21.0）。

利用基于非权重 UniFrac 距离矩阵的主坐标轴分析

（PCoA）研究秸秆还田对土壤真菌群落的影响。热图

采用 R 语言（pheatmap 包）绘制。利用冗余分析

（RDA，CANOCO 4.5）研究秸秆降解率、土壤化学特性

及真菌群落结构之间的关系，排序轴的显著性通过蒙
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特卡罗排列检验（n=499）计算。

2 结果与分析

2.1 秸秆还田对土壤化学性质的影响

由表 1可以看出，与未还田对照相比，10 a秸秆

还田处理能够显著降低土壤 pH，下降了约 0.22个单

位；秸秆还田分别提高了土壤可溶性有机碳和总碳含

量的 23%和 2%。同时，秸秆还田处理下土壤电导率

（EC）和总磷（TP）含量分别增加了 48% 和 24%。然

而，秸秆还田对土壤铵态氮（NH+4-N）含量的影响并不

显著（P=0.81）。尽管秸秆还田对硝态氮（NO-3-N，P=
0.14）和矿质氮（P=0.14）含量有一定程度的提高，但

与对照相比无显著差异。

2.2 秸秆还田对土壤真菌群落结构的影响

与对照土壤相比，10 a秸秆还田显著降低土壤真

菌群落 Alpha多样性，真菌群落 OTU数量和 Shannon
多样性指数分别降低了 32.9%（P<0.05）和 14.2%（P<
0.05）（图 1a、图 1b）。基于非权重UniFrac距离矩阵的

PCoA结果表明，对照和秸秆还田土壤的真菌群落结

构沿主坐标轴 1明显区分（图 1c），该坐标轴可解释真

菌群落变异比的88.7%。

序列比对结果表明供试土壤真菌群落主要由子

囊菌门（Ascomycota）、担子菌门（Basidiomycota）、壶菌

门（Chytridiomycota）和接合菌门（Zygomycota）组成

（图 2a），其中子囊菌门（Ascomycota）为优势类群，其

相对丰度占整体真菌群落的 50% 以上。秸秆还田

显著增加了子囊菌门的相对丰度（P<0.05），增幅为

25%；同时，接合菌门（Zygomycota）的相对丰度有所下

降，但并不显著（P=0.17）。由热图可看出秸秆还田对

土壤主要真菌属（相对丰度前 20%）的相对丰度影响

明显，对照和秸秆还田处理形成明显聚类（图 2b）。

线性判别分析结果表明裂壳菌属（Schizothecium）、帚

枝菌属（Sarocladium）、赤雷菌属（Gibberella）、囊根壶

菌属（Rhizophlyctis）、林氏草孔菌属（Lindtneria）、隐球

菌属（Cryptococcus）、漆斑菌属（Myrothecium）等真菌

属在秸秆还田土壤中被富集（LDA>3，P<0.05），增幅

为 2.5~132.3 倍，而秸秆还田显著降低了 Scutellinia、

Myrmecridium、Filobasidium、Lophiostoma、Preussia、

Guehomyces 和 Acremonium 等 真 菌 属 的 相 对 丰 度

（LDA<-3，P<0.05）。

2.3 秸秆还田对土壤微生物群落降解麦秆潜力的影响

秸秆埋盆试验中，对照和秸秆还田土壤的秸秆降

解率分别为38%和52%，长期秸秆还田显著提高了土

壤微生物对小麦秸秆的降解潜力（P<0.05），增幅为37%。

项目 Item
pH

电导率EC/（μS∙cm−1）

铵态氮NH+4-N/（mg∙kg−1）

硝态氮NO-3-N/（mg∙kg−1）

矿质氮Mineral N/（mg∙kg−1）

可溶性有机碳DOC/（mg∙kg−1）

全磷TP/（g∙kg−1）

总碳TC/（g∙kg-1）

对照CK
7.89±0.05a

198.67±2.32b
11.90±1.98a
54.37±8.62a
66.27±6.65a
16.52±0.39b
0.94±0.01b
3.64±0.00b

秸秆还田
Straw incorporation

7.67±0.04b
294.33±7.31a
10.90±3.27a
74.46±1.68a
85.36±1.92a
20.32±0.64a
1.16±0.02a
3.72±0.01a

表1 秸秆还田对土壤化学性质的影响

Table 1 Effects of straw incorporation on the soil physical and
chemical properties

注：表中同行不同小写字母表示不同处理间差异显著（P<0.05）。
Note：Different lowercase letters in the same row indicate significant

difference（P<0.05）between treatments.

不同小写字母表示不同处理间差异显著（P<0.05）
Different lowercase letters indicate significant difference（P<0.05）between treatments

图1 秸秆还田对土壤真菌群落Alpha多样性和Beta多样性的影响

Figure 1 Effects of straw incorporation on the Alpha-diversity and Beta-diversity of fungal community
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2.4 土壤化学性质、真菌群落组成及秸秆降解潜力的

冗余分析（RDA）
利用RDA分析了土壤化学性质、真菌群落组成（属

水平）及秸秆降解潜力的关系，结果见图 3。RDA1和

RDA2两轴可共同解释真菌群落结构差异的 96.1%。

蒙特卡罗检验结果表明秸秆还田土壤中的麦秆降解

潜力与真菌群落结构存在显著相关性（P<0.01）。此外，

土壤 pH（P<0.01）、EC（P<0.01）、TP（P<0.01）、TC（P<
0.01）和DOC（P<0.01）对真菌群落组成具有显著影响，

Filobasidium、Myrmecridium、Scutellinia、Lophiostoma、

Preussia、Acremonium和 Guehomyces等真菌属的相对

丰度与土壤EC、TP、TC和DOC呈负相关关系，而与pH

呈正相关关系。秸秆还田通过提高Davidiella、Humi⁃

cola、Sarocladium、Schizothecium、Rhizophlyctis、Lindt⁃

neria、Mortierella、Gibberella、Cryptococcus、Myrothecium

和Phoma真菌属的相对丰度提高小麦秸秆降解率。

3 讨论

秸秆还田是提高土壤碳固存能力的有效手段[25]。

本研究发现稻麦轮作系统长期秸秆还田可提高土壤

总碳和可溶性有机碳含量（表 1）。类似地，CONG
等[26]通过 4 a田间试验研究发现玉米秸秆还田可提高

土壤可溶性有机碳含量；XIA等[27]的整合分析结果表

明秸秆还田可提高土壤可溶性有机碳含量的 22%，并

提高土壤总有机碳含量的 15%。上述结果的主要原

因是：一方面，秸秆本身的有机碳含量较高，秸秆腐解

加速土壤碳积累；另一方面，秸秆施用为土壤微生物

提供了充足碳源，提高了微生物数量和活性，进而能

够促进秸秆中惰性碳向活性有机碳的转化[28]。

ZHANG等[25]认为秸秆还田能够增加土壤中氮和

磷元素的含量。本研究中秸秆还田显著提高了土壤

总磷含量，但对土壤无机氮含量的影响并不显著，可

能的原因是秸秆经矿化作用产生的无机氮被土壤微

生物所同化[29]。与以往诸多研究结果相同，本研究发

现秸秆还田显著降低了土壤 pH，该结果可能是由于

秸秆腐解过程会释放较多的有机酸[30]。

秸秆还田可改变土壤微生物群落组成，相关研究

表明，秸秆可提高土壤微生物多样性[7，14]。然而本研

究中，秸秆还田降低了土壤真菌群落多样性，这可能

是由于秸秆作为碳氮源为微生物提供养分从而大幅

对照
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处理

1.51.00.50-0.5-1.0-1.5
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（LDA<-3，P<0.05）
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图2 秸秆还田对土壤真菌群落门水平组成及土壤真菌群落属水平组成的影响

Figure 2 Effects of straw incorporation on the relative abundances of fungal phyla and the relative abundances of dominant fungal genus

图3 土壤化学性质、真菌群落组成及秸秆降解率的相互关系

Figure 3 Correlations between soil chemical properties, fungal
community structure and straw degradation rates
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提高了部分真菌类群的相对丰度，导致整体群落多样

性的降低。例如，本研究中优势真菌类群——子囊菌

门的相对丰度在秸秆还田土壤中有较大幅度的上升。

此外，本研究中秸秆还田增加了土壤可溶性有机碳、

总碳以及总磷的含量，土壤养分含量的提升可能进一

步影响土壤真菌群落组成。本研究仅关注了秸秆还

田对土壤化学性质的影响，但秸秆还田同样可以改善

土壤物理性状，如增加土壤孔隙度和透气性[31]，通过

改善土壤物理性状间接对土壤微生物群落组成的影

响尚需进一步探究。真菌群落组成与土壤 pH联系紧

密[32]，本研究中秸秆还田对土壤 pH的降低作用可能

是造成土壤真菌组成发生变化的重要原因。

对于长期秸秆还田是否会加速土壤微生物对秸

秆降解的研究较少。本研究发现长期秸秆还田土壤

可显著提高还田秸秆的腐解效率。本研究中子囊菌

门（Ascomycota）是真菌群落的优势菌群，其相对丰度

受长期秸秆还田的影响而大幅增加。MA等[33]发现在

秸秆降解的不同阶段子囊菌均占据主导地位，表明该

类菌是驱动土壤秸秆降解的关键类群。因此，子囊菌

门相对丰度的增加可能是长期秸秆还田条件下秸秆

降解能力显著增强的主要原因。此外，LEfSe和RDA
分析结果均表明裂壳菌属（Schizothecium）、帚枝霉属

（Sarocladium）、赤霉菌属（Gibberella）、囊根壶菌属

（Rhizophlyctis）、林氏革孔菌属（Lindtneria）、隐球菌属

（Cryptococcus）和漆斑菌属（Myrothecium）能够在长期

秸秆还田的土壤中富集。以往研究表明裂壳菌属、帚

枝霉属、赤霉菌属、囊根壶菌属、漆斑菌属以及隐球菌

属均具有高效秸秆纤维素降解能力[34-39]，其中帚枝霉

属和隐球菌属还可利用秸秆水解产物生产低聚糖氧

化酶和脂质[40-41]。此外，LI等[42]发现接种人工合成的

秸秆降解菌群可提高裂壳菌属的丰度，说明该菌属可

能与其他秸秆降解菌存在互利关系。林氏革孔菌属

与秸秆降解的关系未见报道。

3 结论

（1）稻麦轮作系统长期秸秆还田能显著提高土壤

可溶性有机碳、总碳以及总磷的含量。

（2）秸秆还田驱动真菌群落组成改变，降低了土

壤真菌群落多样性，提高了子囊菌门及裂壳菌属、帚

枝霉属、赤霉菌属、囊根壶菌属、漆斑菌属以及隐球菌

属等潜在秸秆降解真菌的相对丰度。

（3）秸秆还田通过富集潜在秸秆降解真菌加速秸

秆的降解。
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