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Abstract：A two-factor, three-level factorial design was used in this study to assess the effects of straw-decomposing microorganism
inoculum and C /N ratio on the composting characteristics of straw in the field. The experimental design included two types of straw-
decomposing microorganism inocula（i.e., Bacillus amyloliquefaciens SQR9 and Cellulosimicrobium cellulans MC29）and three levels of C/
N ratio（i. e., 15∶1, 25∶1, and 35∶1）. Rice straw was used as raw materials to investigate their effects on decomposition rate, chemical
composition, enzymatic activity, and bacterial community diversity after 7 and 120 days of composting, respectively. The results were
described as follows：Following 7 days of composting, varying C/N ratios significantly affected the degree of decomposition of straw residues
（P<0.05）; meanwhile, a C /N ratio of 25∶1 resulted in the highest degree of decomposition, independent of the type of microorganism
inocula. After 120 days of composting, different straw-decomposing microorganism inocula and C / N ratios significantly affected the
decomposition rate（P<0.05）. The optimal C/N ratio for MC29 was ascertained to be 25∶1, at which point the decomposition rate of straw
rose considerably（P<0.05）. Additionally, after 120 days of composting, different straw-decomposing microorganism inoculum and C /N
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摘 要：为明确腐秆菌和C/N对秸秆田间堆腐效果的影响，以水稻秸秆为研究对象，设置 2×3（以不接菌处理作为对照CK处理，2
种腐秆菌：解淀粉芽孢杆菌 Bacillus amyloliquefaciens SQR9、纤维化纤维微细菌 Cellulosimicrobium cellulans MC29，3个C/N：15∶1、
25∶1、35∶1）交互试验，研究了腐秆菌和C/N在堆腐第 7天和第 120天时对水稻秸秆的腐解率、化学组成、酶活性和细菌群落多样性

的影响。结果表明：堆腐第 7天，C/N对秸秆的腐解度有显著影响（P<0.05），在 SQR9处理和MC29处理下均以C/N 25∶1最高。堆

腐第 120天，不同腐秆菌和C/N对腐解率有显著影响（P<0.05），MC29处理下C/N 25∶1能显著提升秸秆腐解率（P<0.05）；不同腐秆

菌和C/N对纤维素酶活性均有显著影响（P<0.05），不同腐秆菌对木质素过氧化物酶活性有显著影响（P<0.05）；C/N会显著影响细

菌群落丰富度和多样性（P<0.05），总体呈现出随C/N升高而上升的趋势。研究表明，腐秆菌和C/N可以影响水稻秸秆的田间堆腐

效果，相比 SQR9，MC29的腐解效果较好且对应的最佳C/N为 25∶1，腐秆菌对水稻秸秆纤维素酶和木质素过氧化物酶活性均有显

著影响，而C/N对水稻秸秆纤维素酶活性和细菌群落多样性有显著影响。

关键词：腐秆菌；C/N；田间堆腐；腐解率；化学组成；酶活性；细菌群落多样性
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中国拥有大量的各种农作物秸秆，据统计 2020
年农作物秸秆资源产量可达 8.5亿 t[1]。大量的秸秆资

源如果得不到合理利用，则既会造成资源浪费，也会

给生态环境带来巨大压力[2]。秸秆堆腐可以快速实

现农业废弃物的无害化和肥料化，实现农业有机废弃

物的高效利用[3]。然而，由于运输成本逐渐增加，传

统的秸秆有机肥工厂化生产模式已不能满足当前秸

秆处理的需求。近些年，秸秆田间堆腐越来越受到学

者们的关注[4]，而添加外源腐秆菌是加快秸秆腐解、

提高堆腐效果的方法之一，但田间条件下堆肥的温

度、水分等因素难以控制，造成腐秆菌腐解效率低下。

因此，亟需创新秸秆田间堆腐技术，提升田间条件下

秸秆堆肥的效率。

秸秆堆腐是在微生物的作用下，降解和转化有机

物质的生物化学过程，微生物活动在堆腐过程中起到

最主要的作用[5]。然而在自然状态下，秸秆的降解周

期长，不利于降解微生物生长[6]。腐秆菌常用于加速

有机废物堆肥的腐熟[7]，但作为一种新型微生物产

品，其功能效应并不稳定。朱金霞等[8]研究发现接种

腐秆菌有利于秸秆堆腐，但不同腐秆菌的作用效果有

所差别；张秧等[9]研究发现不同腐秆菌对物料中有机

物降解效果的差异性与菌剂中微生物的组成配比密

不可分。因此，明确不同腐秆菌对秸秆堆腐的影响具

有重要意义。

秸秆堆腐配施氮肥可以调解堆体C/N，提高秸秆

腐解速率。前人研究表明，常规情况下秸秆初始C/N
为 25∶1，最适用于秸秆或其他农业固体废物的微生

物发酵和分解[10-11]。但腐秆菌施入会改变土著微生

物群落结构和功能，进而令其氮素需求发生变

化[12-13]，因此最佳初始C/N可能会发生改变。此外，前

人研究秸秆堆腐多在室内或厂房集中进行，田间堆腐

是否适用最佳 C/N 25∶1尚不明确。因此，探明秸秆

田间堆腐配施不同腐秆菌是否存在对应的最佳初始

C/N十分重要。

前人研究多关注不同腐秆菌种类和不同 C/N对

秸秆腐解的影响，例如：Yusef 等[14]研究发现秸秆还

田条件下腐秆菌配施氮肥时秸秆初始 C/N 为 18∶1
最有利于秸秆腐解；朱远芃等[15]研究发现氮肥和腐

秆菌组合可以协同促进秸秆堆腐。但有关不同 C/N
下腐秆菌对秸秆堆腐的影响还缺乏深入研究，有

必要探明不同腐秆菌和C/N组合对秸秆堆腐的作用

效果。

本研究采用2因子3水平交互实验设计，共计9个
处理，分析秸秆堆腐过程中秸秆质量、化学组成、酶活

性和细菌群落多样性的变化规律，旨在明确不同腐秆

菌和C/N组合对水稻秸秆田间堆腐效果的影响，从而

为秸秆田间堆腐技术的发展提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 试验地概况

试验地位于安徽省合肥市肥西县（31°30′N，117°
16′E），处于北纬亚热带与暖温带过渡地区，气候温

暖湿润，有明显的过渡性，年平均气温 14.8~15.9 ℃，

年均降水量 982.6 mm，夏季降水量占全年降水量的

42%，年日照时数2 035 h，无霜期在227 d以上。

1.2 试验材料

供试秸秆为在自然环境下降解 1~2周，已形成自

身降解菌群的水稻秸秆，秸秆全碳 374.981 g∙kg-1、全

氮12.93 g∙kg-1、全磷0.80 g∙kg-1、全钾8.93 g∙kg-1。

供试腐秆菌和氮肥：根据前期室内实验腐解效

果，腐秆菌选用解淀粉芽孢杆菌（Bacillus amylolique⁃

faciens）SQR9 和纤维化纤维微细菌（Cellulosimicrobi⁃

um cellulans）MC29，SQR9 是一株分离自黄瓜根际的

植物根际促生菌株，MC29是一株从砂姜黑土中筛选

得到的具有秸秆腐解能力的菌株，MC29腐秆菌由本

实验室提供，SQR9 腐秆菌由江苏省固体有机废弃物

资源化高新技术研究重点实验室提供；氮肥选用尿素

（N 46%）。

ratios induced significant effects on cellulase activity, with the former having pronounced effects on lignin peroxidase activity. Furthermore,
the C / N ratio had remarkable effects on the abundance and diversity of the bacterial community after 120 days of composting, which
generally showed an upward trend with the increase in the C/N ratio. In conclusion, straw-decomposing microorganism inoculum and C/N
ratio can influence the composting characteristics of rice straw in the field. MC29 had more substantial effects than SQR9, and its optimal
C/N ratio was 25∶1. The straw-decomposing microorganism inoculum significantly affected cellulase and lignin peroxidase activities, and
the C / N ratio had a significant effect on the cellulase activity and bacterial community diversity. This study would contribute to the
development of straw composting technology and the utilization of the straw return effect.
Keywords：straw-decomposing microorganism inoculum; C/N ratio; straw-composting in the field; decomposition rate; chemical composi⁃

tion; enzyme activity; bacterial community diversity
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1.3 试验设计

试验采用 2（不接菌对照：CK，腐秆菌：SQR9、
MC29）×3（C/N：15∶1、25∶1、35∶1）交互设计，试验过程

中进行6次采样，每次2个重复。

首先，堆制直径 1 m，高 1 m，重约 54.6 kg的秸秆

条垛 9个。在各条垛中部分别放入预先准备的装有

10 g长 1 cm秸秆的 200目尼龙袋 12个；然后根据秸秆

C、N含量，以及目标C/N，分别添加尿素配成的溶液；

尿素添加完成后，开始进行不同腐秆菌的接种处理，

SQR9和 MC29接种前先进行预培养，将培养至指数

生长期的菌株用无菌水离心重悬 3次后分别稀释成

1.12×109 CFU∙mL-1和 2.07×109 CFU∙mL-1的菌液，分别

移取一定量菌液至秸秆堆体中，使每堆秸秆含有的菌

体数约为 1×107 CFU∙kg-1；最后，对堆体进行水分调控

和覆膜，在常规管理情况下堆腐120 d。
1.4 样品采集与指标测定

1.4.1 样品采集

布置试验完成后将剩余秸秆收集起来作为第 0
天的样品，样品待干燥后过 100目筛用于分析初始理

化性质。在第3、7、15、30、60、120天采样，根据秸秆腐

解率变化结果优选出第7天和第120天的样品进行化

学组成、酶活性和细菌群落多样性等测定。秸秆干样

于电热鼓风干燥箱中烘干，一部分用于秸秆降解率的

分析，另一部分粉碎过 100目筛，用于红外光谱的测

定；秸秆鲜样储存于 0 ℃的冰箱，用于酶活性测定；秸

秆冻样储存于-80 ℃的冰箱，用于分析细菌群落组成。

1.4.2 秸秆腐解率

每次取样时随机从堆体中选取 2个网袋，用水冲

洗网袋粘附的泥浆，在 75 ℃下烘干，称质量，按照以

下公式计算秸秆腐解率。

Rsr=（M0-Mt）/M0×100%
式中：Rsr为秸秆腐解率，%；M0为原始秸秆干质量，g；
Mt为腐解 t天后的秸秆干质量，g。
1.4.3 样品养分含量测定与化学组成分析

参照《土壤农化分析》的相关方法[16]，测定样品养

分含量。秸秆样品在 75 ℃烘干后研磨过 100目筛，秸

秆碳含量采用重铬酸钾-外加热法测定；采用H2SO4-
H2O2消煮法制备待测液，采用凯氏定氮法测定全氮含

量，采用钼锑抗比色法测定全磷含量，采用NH4OAc-
火焰光度法测定土壤速效钾含量。

采用傅里叶变换红外光谱法进行化学组成分

析[17]。红外光谱采用KBr压片后Nicolet 8700傅里叶

变换红外光谱仪（Fourier Transform Infrared Spectrom⁃

eter，FTIR，美国热电公司）进行分析，波谱范围4 000~
400 cm-1，分辨率 4 cm-1，透射模式扫描 32次。压片前

分别取出事先烘干的 KBr 300 mg和秸秆样品 3 mg，
并在玛瑙研钵中充分磨细，然后放入 100 ℃的烘箱

内，烘干 5 min左右，取出后继续研磨约 30 s进行装模

压片。

红外光谱的吸收峰强度之比可以间接明确各类

官能团的数量之比，秸秆的 2 920 cm-1与 1 640 cm-1和

1 050 cm-1与 1 640 cm-1处的峰强度比值可以间接明

确各类含碳官能团在样品中的数量比例，反映秸秆腐

解程度[18]。2 920 cm-1处的吸收峰为 C H的伸缩振

动，脂肪族和脂环族；1 640 cm-1处的吸收峰为酰胺

化合物及木质素中与芳香环相连的 C O 伸缩振

动；1 460 cm-1处的吸收峰为木质素、脂肪族化合物的

C N 伸缩振动；1 050 cm-1处的吸收峰为纤维素和半

纤维素的C O伸缩振动及Si O的伸缩振动。

1.4.4 秸秆细菌群落变化

参考 Zhang等[19]的提取方法，根据 E.Z.N.A.® Soil
DNA Kit（Omega Bio-tek，Norcross，GA，美国）试剂盒说

明书，提取秸秆样本中的微生物组总DNA。DNA纯度

和浓度检测采用NanoDrop2000，DNA完整性检测：1%
琼脂糖凝胶，1×TAE缓冲液，100 V，电泳20 min。

细菌群落结构研究采用 16S rRNA V5~V6区引物

799F（上游引物）5′-AACMGGATTAGATACCCKG-3′
和 1115R（下游引物）5′-AGGGTTGCGCTCGTTG-3′
进行PCR扩增，每个样本的扩增引物含有 8个碱基标

签序列用以区分样本。准备 20 μL的PCR反应体系：

4 μL的 5×FastPfu Buffer，2 μL的 2.5 mmol∙L-1 dNTPs，
上下游引物各 0.8 μL（5 μmol∙L-1），0.4 μL的 FastPfu
Polymerase，以及 10 ng 模板 DNA。PCR 扩增实验程

序如下：94 ℃下进行 4 min；94 ℃下进行 30 s，55 ℃下

进行30 s，72 ℃下进行1 min，上述三步骤进行25个循

环；最后72 ℃保持10 min。
扩增产物经 2%琼脂糖凝胶电泳后采用 AxyPrep

DNA Gel Extraction Kit（Axygen Biosciences，Union
City，CA，美国）试剂盒，参照说明书操作流程进行纯

化。将 PCR产物用Quantus™ Fluorometer进行检测定

量。按照每个样本的测序量要求，进行相应比例的混

合。使用NEXTFLEX Rapid DNA-Seq Kit建库。利用

Illumina 公司的 NovaSeq PE250 平台测序（上海凌恩

生物科技有限公司）。

1.4.5 秸秆酶活性

纤维素酶活性采用蒽酮比色法[20]，测定纤维素酶
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催化羧甲基纤维素钠降解产生的还原糖的含量。

木质素过氧化物酶活性采用以天青 B为底物的

测定方法[21]，木质素过氧化物酶催化天青脱甲基，通

过测定在 651 nm处吸光度变化计量木质素过氧化物

酶活性。

1.5 数据分析

试验数据采用Excel进行整理，秸秆腐解率、秸秆

腐解度和秸秆酶活性采用单因素方差分析（One-
Way ANOVA）并用 Duncan′ s test 检验其差异显著性

水平（P<0.05），腐秆菌和C/N及其交互作用采用双因

素方差分析（Two-Way ANOVA），数据分析由 SPSS
26.0 完成，图形由 Origin 2018 绘制。基于 Mothur
v.1.30.1软件进行稀释曲线分析，以揭示多样性指数，

包括 Chao1和 Shannon多样性指数。基于 UniFrac计
算β多样性距离矩阵，优势菌群相对丰度图和NMDS
（Non-metric multidimensional scaling）分析图均由 R
语言（version 4.1.2）vegan软件包实现。

2 结果与分析

2.1 不同处理下秸秆的腐解率变化

如图 1所示，腐解到第 7天时，不同腐秆菌和C/N
对秸秆腐解率无显著影响（P>0.05）；腐解到第 120天

时，不同腐秆菌和 C/N 对秸秆腐解率均有显著影响

（P<0.05），但二者的交互作用不显著，MC29的促腐效

果总体强于 SQR9，与CK处理相比，MC29腐秆菌处理

下C/N 25∶1能显著提升秸秆腐解率（P<0.05），腐解率

达到35.93%。

2.2 不同处理下秸秆残余物的腐解度变化

如表 1 所示，腐解到第 7 天时，腐秆菌对 2 920
cm-1/1 640 cm-1和 1 050 cm-1/1 640 cm-1峰强度比值的

影响不显著（P>0.05），C/N对 2 920 cm-1/1 640 cm-1和

1 050 cm-1 / 1 640 cm-1 峰强度比值有显著影响（P<
0.05），二者的交互作用不显著（P>0.05）。2 920 cm-1/
1 640 cm-1峰强度比值在不同腐秆菌处理下均以C/N
25∶1最高，1 050 cm-1/1 640 cm-1峰强度比值在CK处

理下以 C/N 35∶1最高，在 SQR9处理和MC29处理下

均以C/N 25∶1最高。腐解到第 120天时，2 920 cm-1/
1 640 cm-1和 1 050 cm-1/1 640 cm-1峰强度比值在不同

处理下均无显著差异（P>0.05）。

2.3 不同处理下秸秆的酶活性变化

如图2所示，腐解至第7天时，不同腐秆菌对纤维

素酶活性有显著影响（P<0.05），C/N对纤维素酶活性

的影响不显著（P>0.05），二者的交互作用影响也不显

著（P>0.05）。SQR9处理下的纤维素酶活性总体高于

CK和MC29。腐解至第 120天时，不同腐秆菌和 C/N
对纤维素酶活性均有显著影响（P<0.05），但二者的交

互作用影响不显著（P>0.05），CK和MC29处理下的纤

维素酶活性高于 SQR9处理，C/N 25∶1处理下的纤维

素酶活性高于C/N 15∶1处理，C/N 35∶1处理下的纤维

素酶活性与其余两种 C/N 处理相比无显著差异（P>
0.05）。

腐解至第 7天时，不同腐秆菌和C/N对木质素过

图1 不同处理下秸秆的腐解率变化

Figure 1 Changes of straw decomposition rate under different treatments

CK代表不接菌对照，SQR9代表接种SQR9菌株，MC29代表接种MC29菌株；7 d代表接种7 d，120 d代表接种120 d；CN15代表初始C/N为15∶1，
CN25代表初始C/N为25∶1，CN35代表初始C/N为35∶1。不同小写字母代表处理间差异显著（P<0.05）。下同。

CK represents no inoculum control，SQR9 represents straw-decomposing microorganism inoculum SQR9，MC29 represents straw-decomposing
microorganism inoculum MC29；7 d and 120 d represent 7 days and 120 days of composting，respectively；CN15，CN25，and CN35 represent the initial C/N

of 15∶1 25∶1，35∶1，respectively. The different lowercase letters indicate significant differences among treatments（P<0.05）. The same below.

CN15
CN25
CN35

腐秆菌Microbial inoculant
碳氮比C/N ratios
腐秆菌×碳氮比Microbial inoculant×C/N ratio

7 d：
F=1.777，P=0.198
F=1.383，P=0.276
F=1.296，P=0.876

120 d：
F=5.842，P=0.011*
F=3.871，P=0.040*
F=0.956，P=0.455
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氧化物酶活性无显著影响（P>0.05），二者的交互作用

影响也不显著（P>0.05）。腐解至第 120天时，不同腐

秆菌对木质素过氧化物酶活性有显著影响（P<0.05），

C/N对纤维素酶活性的影响不显著（P>0.05），二者的

交互作用影响也不显著（P>0.05），MC29处理下的木

质素过氧化物酶活性高于CK处理，SQR9处理下的木

质素过氧化物酶活性与其余两种腐秆菌处理相比无

显著差异（P>0.05）。

2.4 不同处理下秸秆的细菌群落变化

如表 2 所示，腐解至第 7 天时，腐秆菌和 C/N 对

Chao1 指数和 Shannon 数值均无显著影响（P>0.05），

二者的交互作用影响也不显著（P>0.05）。腐解至第

120天时，C/N对Chao1指数和 Shannon指数有显著影

响（P<0.05），腐秆菌对 Chao1指数和 Shannon 指数的

影响不显著（P>0.05），二者的交互作用影响也不显著

（P>0.05），在 CK 处理下，Chao1 指数和 Shannon 指数

差异不显著，在 SQR9 和 MC29 处理下，C/N 对 Chao1
指数和 Shannon指数有显著影响，Chao1指数和 Shan⁃
non指数总体呈现出随C/N升高而上升的趋势，氮素

添加量过高会降低细菌群落丰富度和多样性。

如图 3所示，腐解至第 7天时，门水平上，不同处

理下Proteobacteria（变形菌门）相对丰度均为最高，为

优势细菌类群，其次是Bacteroides（拟杆菌门）和Acti⁃
nobacteria（放线菌门）；纲水平上，不同处理下 Gam⁃
maproteobacteria（γ-变形菌纲）相对丰度均为最高，为

优势细菌类群，其次是Actinobacteria（放线菌纲）、Al⁃
phaproteobacteria（α -变形菌纲）和 Clostridia（梭菌

纲）。但随着腐解时间的延长，腐解到第 120天时，门

水平上，Proteobacteria 的相对丰度减小，Bacteroidota
和 Firmicutes（厚壁菌门）相对丰度升高，Proteobacte⁃
ria、Bacteroides、Actinobacteria 和 Firmicutes 4 个菌门

相对丰度较高，Patescibacteria 、Myxococcota、Bdellovi⁃
brionota、Gemmatimonadota 和 Acidobacteriota 等细菌

菌门在各样品中相对丰度都较低；纲水平上，Gamma⁃
proteobacteria 相对丰度减小，Bacteroidia（拟杆菌纲）

和Bacilli（芽孢杆菌纲）等菌纲相对丰度升高。

如图4所示，腐解至第7天时，各样本点分布较为

集中，ANOSIM分析结果显示不同腐秆菌和C/N对细

菌群落相似度无显著影响（P>0.01）；腐解至第 120天

时，不同处理下各样本点较为分散，ANOSIM分析结

果显示C/N对细菌群落相似度有显著影响（P<0.01）。

如表 3 所示，腐解至第 120 天时，PERMANOVA 分析

时间
Time/d

7

120

处理
Treatment

CK

SQR9

MC29

CK

SQR9

MC29

C/N
15
25
35
15
25
35
15
25
35
15
25
35
15
25
35
15
25
35

腐解度Decomposition degree
2 920 cm-1/1 640 cm-1

0.27±0.01b
0.63±0.04a
0.48±0.07ab
0.41±0.16ab
0.57±0.07a
0.27±0.13b
0.48±0.08ab
0.61±0.09a
0.41±0.15ab
0.28±0.01a
0.25±0.08a
0.27±0.11a
0.39±0.14a
0.23±0.01a
0.25±0.02a
0.27±0.01a
0.24±0.01a
0.23±0.01a

1 050 cm-1/1 640 cm-1

4.96±2.22c
10.93±2.21ab
14.25±1.14a
7.12±1.15bc
13.77±1.04a
9.70±0.44abc
9.98±4.49abc
13.20±2.45a
12.45±3.04ab
7.33±1.29a
6.33±0.26a
7.45±1.61a
6.35±0.62a
9.85±3.22a
10.17±4.33a
8.73±2.34a
6.74±1.25a
6.80±0.07a

时间
Time/d

7

120

处理
Treatment

CK

SQR9

MC29

CK

SQR9

MC29

C/N
15
25
35
15
25
35
15
25
35
15
25
35
15
25
35
15
25
35

Chao1指数
Chao1 index

1 333.71±70.70a
1 269.94±3.90a
1 432.91±42.06a
1 261.80±223.73a
1 456.47±145.54a
1 235.23±95.13a
1 398.57±154.01a
1 278.23±57.91a
1 044.63±116.83a
1 327.19±104.86bc
1 508.70±156.83abc
1 507.32±108.74abc

1 162.60±48.57c
1 514.99±194.21abc
2 012.44±208.88a
1 024.46±209.59c
1 429.96±147.84bc
1 820.70±113.96ab

Shannon指数
Shannon index

6.39±0.27a
6.25±0.07a
6.56±0.01a
6.08±1.18a
6.63±0.23a
5.83±0.36a
6.06±0.04a
6.48±0.15a
5.28±0.71a

6.51±0.01abc
7.07±0.16a
7.22±0.20a
5.58±0.20bc
6.63±0.67abc
7.81±0.62a
5.30±0.67c
6.91±0.29ab
7.52±0.13a

表2 不同处理下秸秆的细菌群落丰富度和多样性变化
Table 2 Changes of straw bacteria richness and diversity under

different treatments

注：不同小写字母表示处理间差异显著（P<0.05）。下同。
Note：The different lowercase letters indicate significant differences

among treatments（P<0.05）. The same below.

表1 不同处理下秸秆残余物的腐解度变化
Table 1 Changes of straw decomposition degree under

different treatments
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结果显示 C/N 15∶1、C/N 25∶1、C/N 35∶1处理之间细

菌群落结构均存在显著差异（P<0.05），表明腐解至第

120天时，不同C/N会显著影响细菌群落结构。

3 讨论

本研究发现不同 C/N 会显著影响第 7天的秸秆

化学组成变化，不同C/N和腐秆菌会显著影响第 120
天的秸秆腐解率变化。堆腐第 7天时，C/N对秸秆的

腐解度有显著影响，SQR9和MC29处理下 2 920 cm-1/
1 640 cm-1和 1 050 cm-1/1 640 cm-1的峰强度比值均以

C/N 25∶1最高，表明C/N 25∶1条件下，脂肪类物质、多

糖物质相较于芳香类物质有所增加，这与孙向平等[22]

的研究结果一致。在本研究中，MC29和 SQR9处理

下均为 C/N 25∶1秸秆腐解度最高。这可能是因为：

一方面，氮能够与秸秆中的多酚、木质素等形成复杂

化合物，使易于分解此类化合物的微生物成为优势种

群；另一方面，田间堆腐时，调节堆体C/N促进了秸秆

中木质素的变性，从而促进了纤维木质素的分解[23]。

在本研究中，堆腐前期变形菌门、拟杆菌门、放线

菌门和厚壁菌门为优势菌门，其丰度超过 90%，这与

Tortosa等[24]的研究结果一致。前人研究表明，变形菌

门、拟杆菌门、放线菌门和厚壁菌门是在木质纤维素

堆肥中主导的细菌门类[25]，这 4种菌门对腐解过程中

有机物的分解起主要作用。其中，变形菌门具有产漆

酶能力，在放线菌门和芽单胞菌门的协同作用下进行

木质素的加工和代谢[26]。拟杆菌门是降解木质素的

功能菌，具有降解大分子物质的能力，包括纤维素、淀

腐秆菌Microbial inoculant
碳氮比C/N ratios
腐秆菌×碳氮比
Microbial inoculant×C/N ratio

7 d：
F=2.184，P=0.169
F=0.303，P=0.318
F=1.735，P=0.226

120 d：
F=4.833，P=0.038*
F=0.312，P=0.739
F=1.676，P=0.239

木
质

素
过

氧
化

物
酶

活
性

Lig
nin

per
oxi

das
ea

ctiv
ity/（

nm
ol·

min
-1 ·g

-1 ）

CN15 CN25 CN35
图2 水稻秸秆堆腐过程中纤维素酶和木质素过氧化物酶活性的变化

Figure 2 Changes of cellulase and lignin peroxidase activity during rice straw-composting

腐秆菌Microbial inoculant
碳氮比C/N ratios
腐秆菌×碳氮比Microbial inoculant×C/N ratio

7 d：
F=4.670，P=0.041*
F=0.269，P=0.770
F=1.278，P=0.348

120 d：
F=7.213，P=0.014*
F=4.375，P=0.047*
F=0.662，P=0.634

纤
维

素
酶

活
性

Cel
lula

sea
ctiv

ity/（
μg

·m
in-1 ·g

-1 ）

注：*表示在P<0.05水平上相关性显著。
Note：* means significant correlation at P<0.05.

分组Group
CN15-CN25
CN15-CN35
CN25-CN35

R2

0.23
0.26
0.14

F

0.016
0.003
0.040

P

0.024*
0.009*
0.040*

表3 堆腐第120天时不同C/N处理间的细菌群落差异

（PERMANOVA）

Table 3 PERMANOVA test indicating the bacteria community
differences between groups of different C/N after

120 days of composting
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粉和几丁质等[27]。而放线菌门具有良好的纤维素酶

活性，放线菌门下的诺卡氏菌（Nocardioeae）、链霉菌

科（Streptomycetaceae）等在秸秆木质纤维素分解过程

中起着非常重要的作用[28]。值得一提的是，本研究发

现堆腐第 7天时不同处理下秸秆腐解率无显著差异，

而王志方等[29]研究发现添加氮肥后，腐解前期的降解

率下降，这与本研究结果不一致，但是Grandy等[30]研

究也指出秸秆腐解率不受施氮量的影响。造成本研

图4 不同处理下堆腐第7天和第120天的细菌群落NMDS分析图

Figure 4 The NMDS analysis of bacteria community after 7 days and 120 days of composting under different treatments

图3 不同处理下细菌在门和纲分类水平上的优势菌群相对丰度图

Figure 3 Relative abundance of bacterial phyla and bacterial class under different treatments
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究堆腐前期不同处理下秸秆腐解率无显著差异的原

因可能是试验在冬季田间进行且未提供通气，腐秆菌

生长速度较慢，有机物质降解效率较低，秸秆腐解需

要更长的时间来完成，腐秆菌和氮肥需要充足的时间

才能显著增加秸秆的质量损失。

本研究显示，堆腐第 120天时，虽然腐秆菌和C/N
的交互作用影响不显著，但是腐秆菌和C/N对腐解率

均有显著影响。另外，本研究还发现MC29腐秆菌处

理下C/N 25∶1的腐解率高于其余组合，这可能与C/N
25∶1条件下纤维素酶、木质素过氧化物酶活性的提

高有关。纤维素酶包括 β-葡萄糖苷酶、纤维二糖苷

酶和木聚糖酶等多种酶，通过加快秸秆中多糖以及可

溶性碳等组分的分解，可提高秸秆腐解率[31]。牛俊玲

等[32]比较了不同 C/N堆肥过程中纤维素酶和蔗糖酶

的活性变化发现，C/N 25∶1时纤维素酶活性最高，说

明 C/N 25∶1时更有利于纤维素的分解。Guo等[33]也

发现，充足的氮肥投入可以增强与秸秆腐解相关的纤

维素酶活性。木质素过氧化物酶是木质素生物降解

过程中的主要木质素降解酶类，可在木质素聚合物内

形成自由基，导致键稳定性变差从而破坏木质素大分

子[34]，降低秸秆残余物的木质素含量。Yang等[35]的研

究也表明堆肥过程中C/N 25∶1最有利于刺激木质素

过氧化物酶活性，进而促进木质素纤维素的降解。

堆腐第 120天时，不同处理下细菌群落的 Chao1
指数和 Shannon指数均呈随施氮量上升而下降的趋

势，此结果与刘倩倩[36]的研究结果一致。前人研究表

明，高施氮处理会降低微生物生物量、多样性和呼吸

速率[37]，而微生物形成自身细胞通常需要吸收 1份氮

和 5份碳，同时消耗作为能源的 20份碳，所以 25∶1是

大部分微生物进行生命活动的最佳C/N，即C/N越接

近于 25∶1，越有利于有机质的充分转化[38]，C/N 25∶1
可能更有利于MC29腐秆菌定殖，微生物群落也向着

更加有利于秸秆腐解的方向发展。另外，门和纲分类

水平上的优势菌群的相对丰度也随着堆腐进程发生

了一定的变化。变形菌门和变形菌门下的γ-变形菌

纲的相对丰度下降，这可能是因为变形菌门是富营养

型细菌，在丰富的营养环境中生长较快，腐解后期，堆

体中的营养物质减少，变形菌门生长受到抑制[39]。拟

杆菌门和拟杆菌门下的拟杆菌纲的相对丰度上升可

能是因为拟杆菌门细菌与 DNA、脂类和蛋白质等有

机物质的转换密切相关[40]，拟杆菌门下的鞘脂杆菌

纲、鞘脂杆菌目类群的最大作用就是降解纤维素。因

此在堆腐过程中，拟杆菌门的相对丰度上升，从而秸

秆中的纤维素被降解。厚壁菌门和芽孢杆菌纲在堆

腐过程中相对丰度出现明显上升，这可能是因为厚壁

菌门能够产生内生孢子，具有较高的耐受性，能够生

存在不适宜的环境中[41-43]，且芽孢杆菌纲下的芽孢杆

菌属能够降解多种大分子化合物，如淀粉、纤维素等

多糖、蛋白质等[44-45]，因此其可协助拟杆菌门降解秸

秆中富含的纤维素大分子。另外，本研究发现堆腐后

期不同处理下秸秆的化学组成无显著差异，这与王时

聪[46]的研究结果一致。造成这种现象的原因可能是

秸秆堆腐时微生物会优先分解可溶性糖类、纤维素

等，堆腐后期不同处理下秸秆中主要是难分解的物

质，如木质素、芳香类物质等[47]。

值得注意的是，本文对不同处理下秸秆的微生物

群落动态变化的研究只考虑了细菌，而根据前人研

究，真菌也在秸秆堆腐过程中起到了不可忽视的作

用，故后续可对真菌群落的动态变化进行研究，以更

加全面地揭示秸秆微生物群落的变化。除此之外，氮

肥形态的影响也是值得探究的一个方面，未来可以从

不同氮肥形态的角度对秸秆堆腐进行进一步研究。

4 结论

（1）堆腐第 7天，不同 C/N 对水稻秸秆的腐解度

有显著影响，SQR9 和 MC29 腐秆菌处理下均为 C/N
25∶1腐解度最高；堆腐第 120天，不同腐秆菌和 C/N
组合可以影响水稻秸秆的田间堆腐效果，相比 SQR9，
MC29 的腐解效果较好且存在对应的最佳初始 C/N
25∶1。

（2）堆腐第 7天，不同腐秆菌对纤维素酶活性有

显著影响；堆腐第 120天，不同腐秆菌对水稻秸秆纤

维素酶和木质素过氧化物酶活性均有显著影响，而不

同C/N对水稻秸秆纤维素酶活性和细菌群落多样性

及其结构有显著影响。
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