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Abstract: 【Objective】This study investigated the effects of straw layered returning combined with its decomposing 

agents on the transformation of soil organic carbon (C), activities of enzymes related to C metabolism, structure of 

microbial community, and rice yield, in order to provide a theoretical basis for organic fertilization of low-yield yellow 

paddy soil and rice yield improvement. 【Method】Eight treatments were designed, including no fertilization (CK), 

conventional fertilization (NPK), and layered straw application at 0 cm, 0-8 cm, and 8-18 cm depths (NPKSL0, NPKSL0-

8, and NPKSL8-18), and layered straw application combined with decomposing agents at 0 cm, 0-8 cm, and 8-18 cm 

depths (NPKSML0, NPKSML0-8, and NPKSML8-18). The content of soil organic C components, activity of C 

metabolism-related enzymes, soil microbial community, rice yield and its yield components were investigated, and their 

dominant factors that affect rice yield and soil organic C were further explored.【Result】Compared with NPK and 

NPKSL0-8, NPKSL8-18 treatment significantly increased the content of soil easily oxidizable organic C, microbial 

biomass C, particulate organic C, activity of α-glucosidase and β-glucosidase, and the relative abundance of 

Acidobacteriota and Ascomycota. Compared with the single straw application, the coupling application of straw and 

decomposing agents further increased soil organic C, easily oxidizable organic C, particulate organic C, mineral-bound 

organic C, and the activity of β-glucosidase in the 0-8 cm and 8-18 cm layers. Under NPKSML8-18 treatment, the 

abundance of Chloroflexi group was the highest, while the groups of Rozellomycota, Anaeromyxobacter, and Nigrospora 

were the lowest. Compared with NPK, NPKSML0, NPKSML0-8, and NPKSML8-18 increased soil organic C and rice 

yield, with the increments of 27.38%-37.94% and 7.97%-23.14%, and their values were highest in the NPKSML8-18 

treatment. Correlation analysis showed that soil organic C and rice yield were significantly and positively correlated with 

soil easily oxidizable organic C, microbial biomass C, mineral-bound organic C, particulate organic C, and the activities 

of β-1,4-xylanase, α-1,4-glucosidase, and β-1,4-glucosidase (P<0.05), but were negatively correlated with dissolved 

organic C, the bacterial Shannon index and the fungal richness index (P<0.01).【Conclusion】Deep application of straw 

coupled with decomposing agents (NPKSML8-18) increases soil organic C and rice yield, mainly by enhancing the 

content of soil easily oxidizable organic C, microbial biomass C, mineral-associated organic C, and particulate organic C, 

boosting the activities of β-1,4-xylanase, α-1,4-glucosidase, and β-1,4-glucosidase, and promoting the relative abundance 

of Chloroflexi involved in straw decomposition. 
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摘  要：【目的】探究秸秆分层还田耦合腐解菌剂对土壤有机碳转化、碳代谢相关酶活性、微生物群落结构和水

稻产量的影响，以期为中低产黄泥田有机培肥和水稻产能提升提供理论依据。【方法】试验设置 8 个处理，即

不施肥(CK)，常规施肥(NPK)，常规施肥下秸秆 0 cm、0-8 cm 和 8-18 cm 分层还田(NPKSL0、NPKSL0-8 和

NPKSL8-18)，常规施肥下秸秆 0 cm、0-8 cm 和 8-18 cm 分层还田耦合腐解菌剂(NPKSML0、NPKSML0-8 和

NPKSML8-18)。分析成熟期不同处理土壤各有机碳组分、碳代谢相关酶活性、微生物群落结构、水稻产量及其

构成因子差异特征，并对影响水稻产量和土壤有机碳含量的主导环境因子进行解析。【结果】与 NPK 和

NPKSL0-8 处理相比，秸秆深施(NPKSL8-18)处理显著提高土壤易氧化有机碳、微生物生物量碳、颗粒有机碳含

量、α-葡萄糖苷酶、β-葡萄糖苷酶活性以及酸杆菌门(Acidobacteriota)和子囊菌门(Ascomycota)相对丰度。与单一

秸秆还田各处理相比，秸秆还田耦合腐解菌剂显著提高 0-8 cm 和 8-18 cm 土壤有机碳、易氧化有机碳、颗粒有

机碳、矿物结合态有机碳含量及 β-葡萄糖苷酶活性。同时，NPKSML8-18 处理绿弯菌门(Chloroflexi)相对丰度最

高，但罗兹菌门(Rozellomycota)、厌氧粘细菌属(Anaeromyxobacter)和黑孢霉属(Nigrospora)相对丰度最低。与常

规施肥相比，秸秆还田耦合菌剂各处理提高了土壤有机碳和水稻产量，增幅分别为 27.38%~37.94%和

7.97%~23.14%，以 NPKSML8-18 处理最高。相关性分析表明，土壤有机碳和水稻产量与易氧化有机碳、微生物

生物量碳、矿物结合态有机碳、颗粒有机碳和 β-1,4-木聚糖酶、α-1,4-葡萄糖苷酶、β-1,4-葡萄糖苷酶活性显著正

相关(P<0.05)，但与可溶性有机碳、细菌香农指数和真菌群落物种丰富度指数显著负相关(P<0.01)。【结论】秸

秆深施耦合腐解菌剂(NPKSML8-18)可通过提升土壤易氧化有机碳、微生物生物量碳、矿物结合态有机碳和颗粒

有机碳含量，增强 β-1,4-木聚糖酶、α-1,4-葡萄糖苷酶和 β-1,4-葡萄糖苷酶活性，提高促进秸秆分解的绿弯菌门

(Chloroflexi)相对丰度，进而提高土壤有机碳含量和水稻产量。 

关键词：秸秆分层还田；腐解菌剂；有机碳；微生物群落；水稻产量 

土壤有机碳是农业生态系统中的主要碳库，

是全球碳循环的重要组成部分。维持和提高土壤

有机碳含量是提升土壤肥力、保障粮食安全和应

对气候变化的关键途径[1]。秸秆还田作为重要的农

田管理措施，可通过微生物介导的腐解过程加快

土壤有机碳转化，促进真菌和细菌残体在微团聚

体中富集，从而有效提升土壤有机碳固存能力[2]。

与此同时，传统秸秆还田方式普遍存在腐解周期

长、碳转化效率低等问题，还易导致土壤中碳代

谢失衡在一定程度上限制其固碳潜力发挥[3]。因

此，开发高效秸秆利用关键技术是实现农业可持

续发展和“双碳”目标的重要抓手。 

为了解决上述问题，国内外学者通过改变秸

秆还田深度调控土壤碳转化过程，能提高秸秆碳

转化效率和土壤固碳能力，但不同还田深度下秸

秆腐解存在较大差异[4]。Latifmanesh 等[5]发现，秸

秆浅埋还田短期能显著增强秸秆分解关键酶活性

并提升微生物活性，进而加速秸秆分解进程。然

而，这可能导致秸秆分解产生的活性物质更易被

微生物快速消耗，秸秆碳偏向快速矿化而非长期

固持，也可能导致土壤有机碳损失。刘沣漫等[6]发

现，秸秆深层较浅层还田能更显著地提升土壤秸

秆关键酶分解活性。Rchiad 等[7]进一步发现，秸秆

深埋还田的微生物生存环境利于高效功能菌群繁

殖，如子囊菌门(Ascomycota)、硝化螺旋菌门

(Nitrospirae)，进而显著增强碳转化效率并提升土

壤稳定碳库含量。这表明秸秆深层还田能够优化

微生物代谢过程，在促进秸秆分解和增强土壤长

期固碳能力方面具有独特优势[8]。与此同时，也有

研究表明外源添加菌剂可促进土壤有机碳组分向

更易利用的活性形态转化[9]，有效提升深层土壤中

碳转化效率和稳定碳库含量[10]。这可能与秸秆还

田耦合特定功能菌剂能显著提升土壤微生物结构

和多样性有关[11]，并与诱导碳转化关键酶活性紧

密相关[12, 13]。然而，当前有关秸秆分层深埋还田

耦合腐解菌剂对土壤有机碳转化特征及其对水稻

产量的影响研究仍较少，在一定程度上限制了秸

秆碳高效还田利用和土壤健康培育。 

基于此，本研究采用盆栽试验，探究了秸秆

分层还田耦合腐解菌剂对稻田土壤有机碳转化特

征、碳代谢酶活性、微生物群落结构和水稻产量

的影响，并解析了关键环境因子的调控效应，以

期为依靠秸秆高效还田提升稻田碳固存和水稻生

产能力提供理论依据与技术支撑。 

1  材料与方法 

1.1    供试土壤 

试验于 2024 年在中国水稻研究所网室

(119°57＇E, 30°03＇N)进行，供试土壤采用来自

2005 年以来连续种植单季稻的中低产黄泥田，采

集 0-20 cm 的耕层土壤，经去除残余根茎叶以及杂

物后自然风干，过 2 mm 筛备用。供试土壤基础理

化性质如下：pH 值为 5.42，有机质含量为 26.57 
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g/kg，全氮含量为 1.40 g/kg，有效磷含量为 112.73 

mg/kg，速效钾含量为 182.00 mg/kg，碱解氮含量

为 159.46 mg/kg。 

1.2    试验设计 

试验共设 8 个处理，CK，不施肥；NPK，常

规施肥；NPKSL0，常规施肥+水稻秸秆(施用深度

0 cm)；NPKSL0-8，常规施肥+水稻秸秆(施用深度

0~8 cm)；NPKSL8-18，常规施肥+水稻秸秆(施用

深度 8~18 cm)；NPKSML0，常规施肥+水稻秸秆+

腐解菌剂(施用深度 0 cm)；NPKSML0-8，常规施

肥+水稻秸秆+腐解菌剂(施用深度 0~8 cm)；

NPKSML8-18，常规施肥+水稻秸秆+腐解菌剂(施

用深度 8~18 cm)。 

试验采用盆栽培养法，使用长、宽、高分别

为 40 cm、30 cm、27 cm 的长方形塑料桶，每盆重

20 kg，每个处理设 6 个重复，共 48 盆。氮(N)、

磷(P2O5)和钾(K2O)肥用量分别为 180 kg/hm2、75 

kg/hm2 和 120 kg/hm2。N、P2O5 和 K2O 肥分别为

尿素(N 46%)、过磷酸钙(P2O5 12%)和氧化钾(K2O 

60%)，氮肥按照 m 基肥∶m 穗肥=6∶4 分两次施用，

磷肥一次性基施，钾肥按照 m 基肥∶m 穗肥=5∶5 分

两次施用。水稻秸秆施用量为 2 g/kg，基本理化

性质为 pH 7.78，有机碳含量为 424.37 g/kg，全氮

含量为 6.36 g/kg，全磷含量为 1.70 g/kg，全钾

11.49 g/kg。腐解菌剂主要成分为枯草芽孢杆菌、

酿酒酵母、黑曲霉，有效活菌数量≥0.5 亿/g，其

兼具纤维素分解和腐殖酸转化功能，施用量为

0.25 g/kg。 

以中浙优 8 号为供试水稻品种，育秧方式为

大田育秧，待秧龄达到 30 d 后选择相同长势的秧

苗进行移栽，每盆移栽 4 株。试验供试作物秸秆

为水稻秸秆，风干后粉碎成 2~3 cm 长度与腐解菌

剂一次性施入不同土层。在秸秆与腐解菌剂施用

后立即灌水维持盆土表面 1~2 cm 浅水层，浸泡 3 

d。浸泡后将基肥按比例换算后施用。混匀后静置

沉降约 1 d，进行秧苗移栽。病虫害根据情况适时

防治，全生育期保持浅水层灌溉，至收割前 7 d 断

水。盆栽试验于 2024 年 6 月 19 日施基肥，6 月 20

日秧苗移栽，8 月 20 日施穗肥，10 月 25 日收获。 

1.3    样品采集 

水稻成熟期地上部收获后，采用不锈钢土钻

(直径 5 cm)采集 0-8 cm 和 8-18 cm 新鲜土壤样品，

每盆设 5 个位点，去除可见根系后混合为样品，

立即运送至实验室。混合后的新鲜样品过 10 目筛

后分成三份，一份保存于 4℃冰箱用于酶活性测

定；一份保存于−80℃冰箱用于测定微生物群落结

构；一份置于室内自然风干后分别过 20 目、60 目

筛，用于测定土壤理化指标。 

1.4  测定项目与方法 

1.4.1  土壤各形态碳含量 

土壤有机碳(Soil organic C, SOC)含量采用

K2CrO7-H2SO4 外加热法测定[13]；可溶性有机碳

(Dissolved organic C, DOC)采用水土比 5:1 浸提-有

机碳氮分析仪法测定[14]；易氧化有机碳(Easily 

oxidizable organic C, ROC)采用 333 mmol/L KMnO4

氧化-比色法测定[15]；矿物结合态有机碳(Mineral-

associated organic C, MAOC)、 颗 粒 态 有 机 碳

(Particulate organic C, POC)通过六偏磷酸钠分散-

H2SO4 外 加 热 法 测 定[16]； 微 生 物 生 物 量 碳

(Microbial biomass C, MBC)采用氯仿熏蒸-TOC 仪

测定[15]。 

1.4.2    土壤碳转化相关酶酶活性 

β-1,4-葡萄糖苷酶(β-1,4-glucosidase，βG)、纤

维素二糖水解酶(Cellobiohydrolase，CBH)、β-1,4-

木聚糖酶(β-1,4-Xylanase，βXY)和 α-1,4-葡萄糖苷

酶(α-Glucosidase，αG)均以 200 μmol/L 4-甲基伞形

酮(Methylumbelliferone，MUB)作为标记底物，采

用荧光微孔板酶活性检测法测定[13, 17]。 

1.4.3    水稻产量及构成因子 

水稻成熟后通过收割盆栽中所有稻株，测定

有效穗数、每穗粒数、结实率及千粒重等指标，

脱粒晒干后计算实收产量。 

1.4.4    高通量测序 

取 0.5 g 土壤鲜样，采用土壤 DNA提取试剂盒

(MP Biomedicals, LLC)提取土壤总基因组 DNA。经

PCR 扩增检测合格后，进行 PCR 产物混合和纯

化，并通过末端修复、加 A 尾、加测序接头、纯

化等步骤完成整个文库构建。细菌以 16S rRNA 基

因 V3-V4 区 341F(5'-CCTAYGGGRBGCASCAG-3')

和 806R (5'-GGACTACNNGGGTATCTAAT-3')为引

物，真菌以 18S rDNA 基因 ITS1-5F 区 1737F(GG 

AAGTAAAAGTCGTAACAAGG)和 2043R(GCTG 

CGTTCTTCATCGATGC)为引物进行高通量测序分

析(北京诺禾致源科技股份有限公司)。 

1.5    统计分析 

利用 Excel 2021 和 R-4.4.3 语言软件进行数据

整理和统计分析，并利用 Origin 2024 绘制柱状图

和相关性网络热图。各处理间差异显著性采用最

小显著差数法(Least significant difference method, 

LSD)分析。 
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2    结果与分析 

2.1    对水稻产量及产量构成因子的影响 

如表 1 所示，与 CK 相比，各施肥处理(除

NPK 处理产量和 NPKSL0 处理有效穗数外)均显著

提高水稻产量和有效穗数。与 NPK 处理相比，秸

秆 0-8 cm 和 8-18 cm 分层施用(NPKSL0-8 和

NPKSL8-18)显著提高水稻产量，增幅分别达

13.39%和 15.57%，且 NPKSL8-18 处理产量高于

NPKSL0-8 处理。与 NPK 处理相比，秸秆 0-8 cm

和 8-18 cm 施用深度耦合菌剂处理(NPKSML0-8 和

NPKSML8-18)显 著 提 高 了 水 稻 产 量 ， 且

NPKSML8-18 处理较 NPKSL8-18 处理显著提高了

水稻有效穗数。交互效应分析发现秸秆施用深度

对水稻产量、有效穗数和每穗粒数有显著主效

应。 

2.2    对土壤各形态有机碳组分含量的影响 

如表 2 所示，各施肥处理下 SOC、ROC、

MBC、MAOC(除 NPKSML0 处理外)和 POC 含量

均显著高于 CK。与 NPK 处理相比，秸秆 0-8 cm

和 8-18 cm 分层施用显著提高土壤 SOC、ROC、

MBC 含量；且与 NPKSL0-8 处理相比，NPKSL8-

18 处理显著提高土壤 ROC、MBC、MAOC 和 POC

含量，但其 SOC、DOC 含量在秸秆不同施用深度

各处理间无显著差异。与单一秸秆施用各处理相

比，秸秆 0-8 cm和 8-18 cm施用深度耦合菌剂分别

显著提高土壤 SOC、ROC、MAOC 和 POC 含量，

但显著降低了 DOC 含量。NPKSML0-8 处理中土壤

ROC、MBC、MAOC 含量最高，较 NPK 处理分别

显著提高 37.66%、100.44%、97.96%；NPKSML8-

18 处理土壤 SOC 和 POC 含量最高，较 NPK 处理

显著提高 9.21%和 101.14%。 

2.3    对土壤碳转化相关酶活性的影响 

如表 3 所示，相较于 CK 处理，各施肥处理(除

NPK和 NPKSL0 处理的 CBH外)均显著提高土壤碳

转化相关酶活性。与 NPK 处理相比，秸秆 0-8 cm

和 8-18 cm 分层施用处理显著提高其土壤 CBH、

αG 和 βG 酶活性；与 NPKSL0-8 处理相比，

NPKSL8-18 处理显著提高 αG 和 βG 酶活性，但其

βXY 和 CBH 酶活性在秸秆不同施用深度各处理间

差异不显著。与单一秸秆施用各处理相比，秸秆 0-

表 1  秸秆还田耦合腐解菌剂不同处理对水稻产量及其构成因子的影响 

Table 1. Effects of different treatments of layered straw returning combined with decomposing agent on rice yield and its 

yield components  

处理 

Treatment 

单株产量 

Yield(g/plant) 

有效穗数 

Effective panicles 

每穗粒数 

Grain number per panicle 

千粒重 

1000-grain weight(g) 

结实率 

Seed setting rate(%) 

CK 14.09±1.56 e 6.5±0.7 c 152.5±7.7 b 23.31±0.36 a 62.15±0.01 a 

NPK 15.59±0.99 de 8.1±0.5 ab 153.9±4.3 ab 23.71±0.43 a 63.50±0.01 a 

NPKSL0 16.58±0.26 cd 7.3±0.6 c 162.5±17.3 ab 23.11±0.25 a 63.17±0.03 a 

NPKSL0-8 18.09±1.74 abc 7.8±0.4 ab 161.5±5.9 ab 23.71±0.20 a 61.83±0.04 a 

NPKSL8-18 18.44±2.25 abc 7.5±0.6 b 155.0±10.0 ab 23.17±0.44 a 60.17±0.05 a 

NPKSML0 17.23±2.18 bcd 7.8±0.7 ab 162.4±7.5 ab 23.48±0.50 a 59.17±0.04 a 

NPKSML0-8 18.68±1.68 ab 7.8±1.0 ab 163.8±16.2 ab 23.38±0.52 a 61.44±0.05 a 

NPKSML8-18 19.65±0.24 a 8.8±1.0 a 170.2±18.0 a 23.44±0.52 a 62.33±0.02 a 

方差分析 ANOVA 

腐解菌剂 Decomposing agents (A) ns ns ns ns ns 

施用深度 Application depth(D) * ** * ns ns 

A×D ns ns ns ns ns 

CK：不施肥；NPK：常规施肥；NPKSL0：常规施肥+作物秸秆(施用深度 0 cm)；NPKSL0-8：常规施肥+作物秸秆(施用深度 0-8 cm)；

NPKSL8-18：常规施肥+作物秸秆(施用深度 8-18 cm)；NPKSML0：常规施肥+作物秸秆+腐解菌剂(施用深度 0 cm)；NPKSML0-8：常规施肥+作物

秸秆+腐解菌剂(施用深度 0-8 cm)；NPKSML8-18：常规施肥+作物秸秆+腐解菌剂(施用深度 8-18 cm)。表中数值为平均值±标准偏差。同列不同小写

字母表示显著性差异(P<0.05)。对 NPKSL0、NPKSL0-8、NPKSL8-18、NPKSML0、NPKSML0-8 和 NPKSML8-18 等六个处理各指标进行两因素交

互效应方差分析。ns：不显著；*：P<0.05；**：P<0.01。 

CK, No fertilization; NPK, Regular fertilization; NPKSL0, Regular fertilization + crop straw returning (applied at 0  cm depth); NPKSL0-8, Regular 

fertilization + crop straw returning (applied at 0-8 cm depth); NPKSL8-18, Regular fertilization + crop straw returning (applied at 8-18 cm depth); NPKSML0, 

Regular fertilization + crop straw returning + decomposing agents (applied at 0 cm depth); NPKSML0-8, Regular fertilization + crop straw returning + 

decomposing agents (applied at 0-8 cm depth); NPKSML8-18, Regular fertilization + crop straw returning + decomposing agents (applied at 8-18 cm depth). 

The values in the table are average ± standard deviation. Different lowercase letters in a column indicate significant differences (P < 0.05). A variance analysis 

of interaction was conducted using the last six sets of processed data. ns, Not significant; *, P < 0.05; **, P < 0.01. 
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8 cm 和 8-18 cm施用深度耦合菌剂均显著提高土壤

βG 酶活性，且 NPKSML8-18 处理土壤 βXY、αG

和 βG 酶活性显著高于其他各处理，较 NPK 处理

分别提高 98.31%、59.46%、241.36%。 

2.4    土壤微生物群落结构和多样性 

2.4.1    土壤微生物群落 α-多样性 

如图 1 所示，细菌和真菌群落物种丰富度指数

(Chao1)和香农指数(Shannon 指数)在秸秆不同施用

深度各处理间差异不显著(P>0.05)；与单一秸秆施

用各处理相比，秸秆 0-8 cm和 8-18 cm施用深度耦

合菌剂分别显著降低了细菌群落物种 Shannon 指

数，但细菌群落 Chao1 指数和 Shannon 指数在

NPKSML0 处理最高，较 NPK 处理显著提高

53.53%和 6.34%。不同的是，与 CK和 NPK处理相

比，NPKSML8-18 处理显著提高真菌群落物种

Shannon 指数，但秸秆还田深度和是否耦合菌剂对

真菌群落 Chao1 和 Shannon 指数无显著影响。 

2.4.2    土壤微生物群落结构变化 

由图 2 可知，不同处理土壤微生物群落门水平

优势细菌分别为变形菌门(Proteobacteria)、酸杆菌门

(Acidobacteriota)和绿弯菌门(Chloroflexi)，其三者相

对丰度共占总量的 56.65%。真菌则主要由子囊菌门

(Ascomycota)、罗兹菌门(Rozellomycota)和担子菌门

(Basidiomycota)组成，其中，子囊菌门为绝对优

势微生物。在细菌属水平上，相对丰度占比前三

的菌属分别为厌氧粘细菌属(Anaeromyxobacter)、

弯 曲 杆 菌 属(Curvibacter)和 甲 烷 规 则 菌 属

(Methanoregula)。在真菌属水平上优势菌属为黑

孢霉属(Nigrospora)、枝孢霉属(Cladosporiuuum)

和假梭孢壳属(Pseudothielavia)。 

表 2  秸秆还田耦合腐解菌剂不同处理对土壤各形态有机碳组分含量的影响 

Table 2. Effects of different treatments of layered straw returning combined with decomposing agent on the contents of soil 

organic C components 

处理 

Treatment 

有机碳 

SOC(g/kg) 

可溶性有机碳 

DOC(mg/kg) 

易氧化有机碳 

ROC(mg/g) 

微生物生物量碳

MBC(mg/kg) 

矿物结合态有机碳

MAOC(g/kg) 

颗粒有机碳 

POC(g/kg) 

CK 6.87±0.05 g 83.69±1.96 a 1.65±0.07 e 24.39±2.19 e 6.11±0.50 d 0.72±0.13 e 

NPK 7.67±0.12 f 70.10±2.45 bc 2.28±0.10 d 53.43±4.44 d 8.58±0.35 b 0.88±0.2 de 

NPKSL0 8.44±0.22 e 72.48±1.59 b 2.70±0.23 c 56.37±3.99 d 7.64±0.30 c 1.24±0.11 c 

NPKSL0-8 9.01±0.04 d 69.67±2.30 bc 2.72±0.10 c 92.61±2.26 c 7.43±0.11 c 1.06±0.10 d 

NPKSL8-18 8.99±0.03 d 64.96±0.51 cd 3.93±0.26 b 99.14±3.23 b 8.41±0.19 b 1.59±0.12 b 

NPKSML0 9.77±0.03 c 60.43±8.52 de 3.90±0.17 b 93.03±1.52 bc 6.49±0.55 d 0.98±0.14 d 

NPKSML0-8 10.23±0.19 b 59.73±5.60 de 4.57±0.25 a 105.77±7.64 a 9.37±0.11 a 1.35±0.03 c 

NPKSML8-18 10.58±0.10 a 57.09±0.54 e 4.43±0.32 a 94.86±4.32 bc 9.31±0.13 a 1.77±0.02 a 

表中数值为平均值±标准偏差。同列不同小写字母表示显著性差异(P<0.05)。 

SOC, Organic C; DOC, Soluble organic C; ROC, Easily oxidizable organic C; MBC, Microbial C; MAOC, Mineral-bound organic C; POC, Particle 

organic C. The values in the table are average ± standard deviation. Different lowercase letters in a column indicate significant differences (P < 0.05). 

 
表 3  秸秆还田耦合腐解菌剂不同处理对土壤有机碳转化相关酶活性的影响 

Table 3. Effects of different treatments of layered straw returning combined with decomposing agent on the activity of soil C 

transformation enzymes 

处理 

Treatment 

βXY 

(nmol·g−1h−1) 

CBH 

(nmol·g−1h−1) 

αG 

(nmol·g−1h−1) 

βG 

(nmol·g−1h−1) 

CK 6.95±0.14 d 4.54±0.49 e 2.48±0.11 f 27.66±2.42 g 

NPK 11.77±0.38 c 5.61±0.40 e 3.74±0.10 d 38.19±0.51 f 

NPKSL0 18.15±1.92 b 6.75±0.16 de 3.23±0.27 e 57.97±7.19 d 

NPKSL0-8 13.18±1.00 c  14.27±0.87 c 4.19±0.16 c 78.33±3.40 c 

NPKSL8-18 11.88±0.85 c 12.70±0.58 c 4.56±0.12 b 89.08±0.77 b 

NPKSML0 16.91±0.62 b 45.39±8.33 a 4.05±0.21 c 50.34±3.75 e 

NPKSML0-8 12.04±0.92 c 20.42±4.97 b 4.11±0.27 c 91.35±9.06 b 

NPKSML8-18 23.36±1.73 a 11.88±2.45 cd 5.85±0.06 a 130.35±1.23 a 

βXY：β-1,4-木聚糖酶；CBH：纤维素二糖水解酶；αG：α-1,4-葡萄糖苷酶；βG：β-1,4-葡萄糖苷酶。表中数值为平均值±标准偏差，同列不同

小写字母表示显著性差异(P<0.05)。 

βXY, β-1,4-xylanase; CBH, Cellobiohydrolase; αG, α-1,4-glucosidase; βG, β-1,4-glucosidase. The values in the table are average ± standard deviation. 

Different lowercase letters in a column indicate significant differences (P < 0.05). 
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挑选已鉴定出丰度前三的微生物群落进行功能

分析(表 4)，并将其定义为优势菌群。与 NPK 处理

相比，秸秆 0-8 cm 和 8-18 cm 分层施用显著提高了

具有驱动厌氧降解过程功能的甲烷规则菌属

(Methanoregula)相对丰度，但显著降低具有驱动氧化

还原循环功能的厌氧粘细菌属(Anaeromyxobacter)、

加速木质纤维素降解的黑孢霉属(Nigrospora)和改

善土壤微生物群落罗兹菌门(Rozellomycota)的相对丰

度。与 NPKSL0-8 处理相比，NPKSL8-18 处理显著

提高具有木质纤维素降解功能的酸杆菌门

(Acidobacteriota)、子囊菌门(Ascomycota)和担子菌门

(Basidiomycota)的相对丰度。与未耦合秸秆腐解菌剂

处理相比，添加菌剂处理对菌的相对丰度并无显著

影响。NPKSML8-18 处理土壤具有纤维素分解功能

绿弯菌门(Chloroflexi)的相对丰度最高，较 NPK 处理

提高了 21.43%；但其罗兹菌门(Rozellomycota)、厌

氧 粘 细 菌 属(Anaeromyxobacter)和 黑 孢 霉 属

(Nigrospora)的相对丰度最低，较 NPK 处理降低

63.36%、76.83%和 94.72%。 

2.4.3    土壤优势微生物与各形态碳的相关性分析 

土壤优势微生物与各形态碳相关性分析见表

5，不同分类水平微生物与土壤碳形态相关性存在显

著差异。在门水平上，子囊菌门(Ascomycota)和罗兹

菌门(Rozellomycota)与 SOC、ROC和 MBC含量显著

负相关，相关系数分别为−0.656**和−0.600**、

−0.472**和−0.562**、−0.487**和−0.426*；此外，子囊

菌 门(Ascomycota)与 MAOC 含 量 显 著 负 相 关

(−0.446*)，罗兹菌门(Rozellomycota)与 POC呈显著负

相关(−0.445*)，但子囊菌门(Ascomycota)和罗兹菌门

(Rozellomycota)均与 DOC 显著正相关，相关系数分

别为 0.511**和 0.389*。在属水平上，厌氧粘细菌属

(Anaeromyxobacter)与黑孢霉属(Nigrospora)与 SOC、

ROC、MBC、MAOC 和 POC 显著负相关，相关系

数分别为−0.501**和 0.786**、−0.486**和−0.717**、

−0.566**和−0.749**、−0.620**和−0.673**、−0.765**和

−0.751**，但与 DOC 显著正相关(0.446*和 0.742**)。

A: 细菌丰富度指数；B: 真菌丰富度指数；C: 细菌香农指数；D: 真菌香农指数。 

A, Bacterial richness index; B, Fungal richness index; C, Bacterial Shannon index; D, Fungal Shannon index. 

图 1  秸秆还田耦合腐解菌剂不同处理对土壤微生物 α 多样性的影响 

Fig. 1. Effects of different treatments of layered straw returning combined with decomposing agent on soil microbial α-

diversity 
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不同的是，甲烷规则菌属(Methanoregula)与厌氧粘

细菌属(Anaeromyxobacter)、黑孢霉属(Nigrospora)与

SOC、ROC、MBC、MAOC 和 POC 显著正相关，

相关系数分别为 0.628**、0.657**、0.678**、0.489**

和 0.658**，与 DOC显著负相关(−0.544**)。 

2.5  各形态碳含量、酶活性、微生物群落与水稻产

量和土壤 SOC 的相关性 

相关性分析表明，SOC 和水稻产量与 ROC、

MBC、POC、MAOC、αG、βXY 和 βG 显著正相关

(P<0.01)，且 SOC 与 CBH 显著正相关(P<0.01)；相

反，SOC 和水稻产量与 DOC、真菌群落物种丰富

度指数和细菌香农指数呈显著负相关(P<0.01)。  

3    讨论 

3.1    对水稻产量及构成因子的影响 

本研究发现，与常规施肥处理相比，秸秆深

施还田(NPKSL8-18)显著提高了水稻产量，且其他

秸秆施用模式对水稻产量也有一定促进作用，这

与李泳菲等[1]的研究结果一致。前期有研究发现，

秸秆深层施用可通过提高作物地上部光合效率及

其光合产物向土壤的分配进而提升产量[27]；同 

A: 细菌门水平相对丰度；B: 真菌门水平相对丰度；C: 细菌属水平相对丰度；D: 真菌属水平相对丰度。 

A, Relative abundance at the bacterial phylum level; B, Relative abundance at the fungal phylum level; C, Relative abundance at the bacterial genus level; D, 

Relative abundance at the fungal genus level. 

图 2  秸秆还田耦合腐解菌剂不同处理对土壤细菌和真菌群落相对丰度的影响 
Fig. 2. Effects of different treatments of layered straw returning combined with decomposing agent on the relative abundance 

of soil bacterial and fungal communities 
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表 4  土壤优势微生物功能分析 

Table 4. Functional analysis of soil dominant microorganisms 

门或属名 

Phylum or genus  

相对丰度 Relative abundance 功能 

Function CK NPK NPKSL0 NPKSL0-8 NPKSL8-18 NPKSML0 NPKSML0-8 NPKSML8-18 

细菌门水平 Bacterial phylum level 

变形菌门

Proteobacteria 

0.29±0.04 bc 0.36±0.02 a 0.24±0.04 c 0.31±0.01 ab 0.27±0.04 bc 0.31±0.04 ab 0.31±0.05 ab 0.32±0.02 ab 驱动厌氧发酵[18] 

酸杆菌门

Acidobacteriota 

0.15±0.01 a 0.12±0.01 b 0.12±0.02 b 0.12±0.01 b 0.16±0.02 a 0.11±0.01 b 0.10±0.01 b 0.15±0.01 a 纤维素分解[19] 

绿弯菌门

Chloroflexi 

0.14±0.02 ab 0.14±0.05 ab 0.15±0.02 ab 0.14±0.02 ab 0.16±0.05 a 0.12±0.01 b 0.12±0.01 ab 0.17±0.03 a 纤维素分解[19] 

真菌门水平 Fungal phylum level 

子囊菌门

Ascomycota 

0.32±0.03 a 0.23±0.02 bc 0.24±0.03 b 0.19±0.02 cd 0.32±0.03 a 0.22±0.07 bc 0.15±0.03 d 0.16±0.02 d 木质素裂解[20] 

罗兹菌门

Rozellomycota 

0.07±0.06 b 0.15±0.08 a 0.02±0.01 bc 0.06±0.02 bc 0.05±0.03 bc 0.03±0.01 bc 0.02±0.02 bc 0.002±0.00 c 改善微生物群落[21] 

担子菌门

Basidiomycota 

0.002±0.00 c 0.004±0.00 ab 0.003±0.00 bc 0.001±0.00 bc 0.006±0.00 a 0.002±0.00 c 0.002±0.00 bc 0.003±0.00 bc 木质纤维素分解[22] 

细菌属水平 Bacterial genus level 

厌氧粘细菌属

Anaeromyxobacter 

0.05±0.01 a 0.04±0.01 b 0.03±0.01 b 0.02±0.01 cd 0.02±0.00 d 0.05±0.01 a 0.03±0.01 bc 0.01±0.00 d 驱动氧化还原循 

环[23] 

弯曲杆菌属

Curvibacter 

0.01±0.00 b 0.01±0.01 b 0.04±0.01 a 0.02±0.01 b 0.002±0.00 b 0.06±0.02 a 0.05±0.03 a 0.004±0.00 b 病原体[24] 

甲烷规则菌属

Methanoregula 

0.01±0.00 c 0.003±0.00 c 0.01±0.00 c 0.02±0.00 ab 0.03±0.00 a 0.01±0.00 bc 0.03±0.01 a 0.03±0.00 a 驱动厌氧降解 

过程[25] 

真菌属水平 Fungal genus level 

黑孢霉属

Nigrospora 

0.12±0.03 a 0.07±0.01 b 0.04±0.00 c 0.04±0.01 c 0.04±0.02 c 0.06±0.02 b 0.02±0.01 cd 0.01±0.00 d 木质纤维素降解[26] 

假梭孢壳属

Pseudothielavia 

0.01±0.00 c 0.02±0.00 abc 0.02±0.01 ab 0.02±0.01 ab 0.03±0.02 a 0.01±0.01 c 0.02±0.00 bc 0.02±0.00 abc 木质纤维素降解[26] 

枝孢霉属

Cladosporium 

0.04±0.02 a 0.02±0.00 cd 0.02±0.00b cd 0.02±0.01 bc 0.03±0.01 ab 0.01±0.00 d 0.01±0.01 cd 0.02±0.00 cd 木质纤维素降解[26] 

表中数值为平均值±标准偏差，不同小写字母表示显著性差异(P<0.05)。 

The values in the table are average ± standard deviation. Different lowercase letters in a column indicate significant differences (P < 0.05).  

表 5    土壤优势微生物与各形态碳含量的相关性 

Table 5. Correlation between soil dominant microorganisms and soil C components 

微生物

Microorganism 

门或属名 

Phylum or genus name 

有机碳 

SOC 

可溶性 

有机碳 

DOC 

易氧化 

有机碳 

ROC 

微生物 

生物量碳 

MBC 

矿物结合态 

有机碳 

MAOC 

颗粒 

有机碳 

POC 

细菌门水平 

Bacterial  

phylum level 

变形菌门 Proteobacteria 0.047 −0.115 0.000 0.038 0.190 −0.145 

酸杆菌门 Acidobacteriota −0.110 0.029 −0.041 −0.114 0.023 0.342 

绿弯菌门 Chloroflexi −0.001 −0.056 0.019 −0.014 0.187 0.282 

真菌门水平 

Fungal  

phylum level 

子囊菌门 Ascomycota −0.656** 0.511** −0.472** −0.487** −0.446* −0.228 

罗兹菌门 Rozellomycota −0.600** 0.389* −0.562** −0.426* −0.107 −0.445* 

担子菌门 Basidiomycota −0.015 −0.120 0.163 0.105 0.337 0.408* 

细菌属水平 

Bacterial 

genus level 

厌氧粘细菌属

Anaeromyxobacter 

−0.501** 0.446* −0.486** −0.566** −0.620** −0.765** 

弯曲杆菌属 Curvibacter 0.312 −0.271 0.245 0.242 −0.116 −0.169 

甲烷规则菌属 Methanoregula 0.628** −0.544** 0.657** 0.678** 0.489** 0.658** 

真菌属水平 

Fungal 

genus level 

黑孢霉属 Nigrospora −0.786** 0.742** −0.717** −0.749** −0.673** −0.751** 

假梭孢壳属 Pseudothielavia 0.146 −0.109 0.100 0.296 0.278 0.395* 

枝孢霉属 Cladosporium −0.508** 0.551** −0.403* −0.372* −0.194 −0.080 

**在 0.01 级别(双尾)相关性显著；*在 0.05 级别(双尾)相关性显著。 
**At the 0.01 level (two-tailed), the correlation is significant; *At the 0.05 level (two-tailed), the correlation is significant. 
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时，秸秆深施所处的低氧环境可能通过延缓土壤

养分分解速率、延长养分释放周期，促进水稻主

根伸长生长，也有可能提高水稻产量[28]。与单一

秸秆还田处理相比，秸秆 0-8 cm 和 8-18 cm 施用

深度耦合菌剂提高水稻产量，这与 Song 等[29]研究

结果一致。Wen 等[30]研究发现，添加秸秆腐解菌

剂能显著加速秸秆分解，提高土壤酶活性，并促进

土壤微生物对养分的转化作用，因此，养分转化效

率的提升促进根系生长和分蘖，进而提高有效穗数

和产量。与此同时，秸秆深施所处的低氧环境致使

厌氧和兼性厌氧微生物成为优势种群，增强微生物

驱动的土壤腐殖化过程，产生具有水稻生长刺激特

性的腐殖质物质，进而提高水稻产量[31]。两因素

方差分析表明，秸秆施用深度对水稻产量、有效

穗和穗粒数有显著主效应。我们分析这可能因为

秸秆深层施用可通过次生根靶向供肥促进根系纵

深发育，从而促进养分吸收[32]；同时配合菌剂施

用能够延长分蘖期养分的供应持续期，显著提高

有效分蘖率。此外，有研究发现深层秸秆施用可

通过缩短茎秆基部节间，增强抗倒伏能力，从而

提高有效穗数，进而提高水稻产量[33]。 

3.2    对土壤有机碳转化特征的影响 

土壤有机碳指土壤中含碳有机物质总和，在维

持土壤肥力和碳循环过程中发挥重要作用[34]。本研

究发现，秸秆 0-8 cm和 8-18 cm分层施用、或者与

腐解菌剂耦合施用均显著提高其土壤 SOC、ROC

和 MBC 含量。这与 Xue 等[35]的研究结果相似。与

NPKSL0-8 处理相比，NPKSL8-18 处理显著提高

ROC、MBC、MAOC 和 POC 含量。与表施相比，

深施处理下土壤处于持续低氧状态[36]，温度较低也

较为稳定[37]，土壤湿度较高[38]。在低氧潮湿的环

境下有利于加速秸秆腐解进程，促进部分碳组分的

积累与稳定。Xu 等[39]研究显示 ROC 与含水率正相

关，因此深施处理促进了 ROC 的转化。POC 作为

土壤中尺寸较大的有机碳颗粒，是秸秆中有机物和

营养物质进入土壤的最初始途径[40]。在低氧环境

会抑制好氧微生物活性，导致秸秆中木质纤维素

等难分解组分残留，更多秸秆以及根系腐解破碎

SOC：有机碳；Yield：产量；DOC：可溶性有机碳；ROC：易氧化有机碳；MBC：微生物生物量碳；MAOC：矿物结合态有机碳；POC：颗粒有

机碳。αG：α-1,4-葡萄糖苷酶；βG：β-1,4-葡萄糖苷酶；CBH：纤维二糖水解酶；βXY：β-1,4-木聚糖酶；Bacteria-Chao1：细菌丰富度；Fungus-
Chao1：真菌丰富度；Bacteria-Shannon：细菌香农指数；Fungus-Shannon：真菌香农指数。*表示 P<0.05，**表示 P<0.01，***表示 P<0.001。 
SOC, Organic C; DOC, Dissolved organic C; ROC, Oxidizable organic C; MBC, Microbial biomass C; MAOC, Mineral bound organic C; POC, Particulate
organic C; αG, α-1,4-glucosidase; βG, β-1,4-glucosidase; CBH, Cellulose β-D-glucosidase; βXY, β-1,4-xylanase; Bacteria-Chao1, Bacterial richness; Fungus-
Chao1, Fungal richness; Bacteria-Shannon, Bacterial Shannon Index; Fungus-Shannon, Fungal Shannon index. * indicates P < 0.05, ** indicates P < 0.01, ***
indicates P < 0.001. 

图 3  有机碳含量、水稻产量与土壤各形态碳、胞外酶和微生物群落的相关性 

Fig. 3. Correlation between soil organic C, rice yield and soil C, extracellular enzymes and microbial communities 
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以颗粒的形式直接贡献于 POC 库[41]。而 POC 分解

作为生成活性炭的前期过程以及必要环节，较高

的 POC 含量为微生物代谢提供了充足的有效碳

源，进而促进微生物对有机物的利用效率，实现

MBC 的持续累积[42]。随后，微生物在代谢过程中

形成的细胞残体及代谢产物和根际残体等都是

MAOC 的物质基础和主要来源，且 MAOC 的激发

效应温度敏感性较高，因此深层土壤的低温环境

不易分解，最终提升 MAOC 含量[43,44]。与未耦合

秸秆腐解菌剂处理相比，添加菌剂显著提高了

SOC、ROC、MAOC 和 POC 含量，显著降低

DOC 含量。这是因为腐解菌剂通过增强秸秆残体

的微生物繁殖，激活纤维素和木质素分解相关

酶，并驱动腐殖化过程，秸秆分解过程中大量碳

向稳定有机碳组分转化[45]。通过添加腐解菌剂，

其功能菌株能迅速将秸秆降解，显著提高秸秆腐

解速率，提升 SOC 含量[46]，菌剂通过增加微生物

数量和活性降低土壤有机碳的氧化稳定性，从而

增加 ROC 的积累[47]。其分泌的纤维素酶加速秸秆

腐解，而秸秆中的碳主要以颗粒的形式存在，因

此 POC 有显著增幅[48]。同时，菌剂产生的漆酶和

过氧化物酶等胞外酶催化芳香类物质聚合，促进

MAOC 的形成[49]。此外，添加菌剂可提高功能微

生物的相对丰度，提高对复杂有机碳降解能力，

更高效分解 DOC 中残留的难降解组分，同时还可

促进腐殖化过程，加速 DOC 向难溶性腐殖质的转

化，进而减少了 DOC 含量[50]。相关性分析发现

SOC 与 ROC、POC、MBC 和 MAOC 显著正相关

(P<0.05)。进一步说明了 ROC、POC、MBC 和

MAOC 是促进 SOC 含量提高的关键组分。因此，

本研究表明在深施秸秆的条件下耦合菌剂更有利

于秸秆腐解，提高活性碳组分(ROC、POC、MBC

等)，加速其向稳定态有机碳的转化，进而提高

SOC 含量和有机碳固持效果。 

3.3    对土壤碳转化相关酶活性的影响 

土壤胞外酶活性与土壤功能密切相关，其通过

催化有机物的分解、合成和转化，直接影响土壤碳

库动态平衡。本研究发现，与 NPK 处理相比，秸

秆 0-8 cm和 8-18 cm分层施用、或者与腐解菌剂耦

合施用均显著提高其土壤 CBH、αG 和 βG 酶活

性。这可能源于木质纤维素类底物输入触发的微生

物代谢调控与酶合成诱导效应[51]，与 Chen 等[52]研

究结果一致。与 NPKSL0-8 处理相比，NPKSL8-18

处理提高 αG 和 βG 的酶活性。相关性分析显示，

ROC、MBC、MAOC 和 POC 含量与 αG 和 βG 的

活性呈显著正相关。这表明深施处理有机碳源作为

诱导物刺激 αG 和 βG 酶活性提升[53]。秸秆富含纤

维素组分，其分子链主要通过 α-1,4-糖苷键与纤维

二糖型 β-1,4-糖苷键连接而成[54]。同时，深层土壤

具备更强的温度稳定性，能够为纤维素降解相关

的酶促反应提供稳定的环境条件，保障酶促反应

持续高效进行。在此环境下，厌氧微生物得以富

集，加速秸秆各组分高效腐解[55]。这一过程使得

被紧密包裹的 β-1,4-糖苷键更充分暴露，同时淀粉

类组分的 α-1,4-糖苷键也因结构变得松散而更易接

触酶分子，提升了 αG 和 βG 的结合效率，加速了

对纤维素的分解[54, 56]。与未耦合秸秆腐解菌剂处

理相比，张蔚等[12]的研究发现，添加菌剂提高了

βG 的活性。这与本研究结果相似，这可能是菌剂

引入带有纤维素分解和腐殖酸转化功能的菌群，

通过底物诱导效应识别秸秆中 β-1,4-糖苷键，激活

编码 βG 的基因表达，进而促进 βG 的合成[57]。本

研究中，NPKSML8-18 处理中 βXY、αG 和 βG 酶

活性最高，且 SOC 与 βXY、αG 和 βG 显著正相关

(P<0.05)。这可能是 SOC 含量的提升直接提供丰

富的底物(木聚糖、淀粉、纤维素)和能量来源，而

木聚糖的积累诱导 βXY 合成；淀粉及其降解产物

诱导 αG 产生；纤维素分解产生的纤维二糖则诱导

βG 生成[58, 59]。 

3.4    对土壤微生物群落的影响 

3.4.1    微生物 α 多样性 

植物与土壤环境间的交互作用主要通过土壤中

的微生物群落实现。加速秸秆腐解提高土壤养分含

量，可改善土壤结构，为微生物营造适宜的生长环

境，进而提高微生物物种丰富度和多样性[60]。因

此，微生物群落对土壤环境的调控已经成为当前

农田土壤研究的热点问题。本研究发现，与未耦

合秸秆腐解菌剂相比，秸秆 0-8 cm 和 8-18 cm 施

用深度耦合菌剂显著降低了细菌群落物种 Shannon

指数，但在 NPKSML0 处理的细菌群落物种 Chao1

和 Shannon 指数最高，而 NPKSML8-18 处理却显

著提高了真菌群落物种 Shannon 指数。这是因为

其表施处理的充足氧气刺激细菌快速、高效地繁

殖和代谢，分解秸秆产生大量中间产物，为好氧

细菌创造了丰富的营养基底，显著提升细菌群落

物种 Chao1 和 Shannon 指数[61]。相较于干湿交替

频繁的表层，深层土壤水分含量高且波动微弱，

而水分作为菌丝网络内胞外酶、底物及代谢物运

输的介质，其稳定性直接维持了真菌对纤维素和

木质素的分解过程，提高真菌群落的 Shannon 多
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样性指数[62]。 

3.4.2    微生物群落结构 

土壤微生物驱动着有机质分解与养分转化过

程，其群落组成是评价土壤质量与肥力的关键指

标[63]。本研究发现秸秆 0-8 cm和 8-18 cm分层施用

显著提高了甲烷规则菌属(Methanoregula)的相对丰

度，但显著降低厌氧粘细菌属(Anaeromyxobacter)、

黑孢霉属(Nigrospora)和罗兹菌门(Rozellomycota)的

相对丰度，这与 Conrad[64]、Yang 等[65]研究结果相

似。这可能是随着秸秆输入引发强烈厌氧发酵，甲

烷规则菌属(Methanoregula)获得丰富的还原性底物

(H₂/CO₂、乙酸)从而显著提升相对丰度[64]；相反，

厌氧粘细菌属(Anaeromyxobacter)因与甲烷规则菌

属(Methanoregula)竞争 H₂处于劣势[66]，所以其相

对丰度显著降低；好氧黑孢霉属(Nigrospora)因缺

氧环境直接抑制及厌氧代谢产物积累而导致相对

丰度下降[67]；罗兹菌门(Rozellomycota)则因其宿主

的相对丰度减少而同步减少[68]。与 NPKSL0-8 处

理相比，NPKSL8-18 处理显著提高酸杆菌门

(Acidobacteriota)、子囊菌门(Ascomycota)和担子菌

门(Basidiomycota)的相对丰度。这是因为深层低氧

环境激活酸杆菌门的难降解碳源代谢通路，同时抑

制好氧微生物活性，促使子囊菌通过分泌纤维素酶

主导纤维降解过程，并利用孢子休眠策略适应逆

境。此外，担子菌门(Basidiomycota)与植物根系形

成内生共生体，秸秆深施促进深层根系发育，间接

增加其相对丰度[69]。在 NPKSML8-18处理下，具有

纤维素分解功能的绿弯菌门(Chloroflexi)的相对丰度

最高，但罗兹菌门(Rozellomycota)、厌氧粘细菌属

(Anaeromyxobacter)和黑孢霉属(Nigrospora)的相对

丰度最低。这是因为深层土壤含水率较高，可维

持纤维素外切酶的高活性，进而加速绿弯菌门

(Chloroflexi)降解纤维素[70]。而深层低氧环境导致

土壤积累的酚类物质增多，进而通过破坏细胞膜通

透性，并诱导氧化应激，导致厌氧粘细菌属

(Anaeromyxobacter)生长受抑，还抑制黑孢霉属

(Nigrospora)的线粒体复合物，导致能量代谢崩溃，

降低其相对丰度[71]。在此环境下导致好氧宿主活性

受抑或死亡，宿主数量减少直接切断了罗兹菌门

(Rozellomycota)的营养来源和繁殖载体，致使其相

对丰度下降[72]。相关性分析表明，SOC 与罗兹菌门

(Rozellomycota)、厌氧粘细菌属(Anaeromyxobacter)

和黑孢霉属(Nigrospora)显著负相关(P<0.01)，这可

能是因为秸秆耦合菌剂深施使碳源性质从易分解

向稳定转变，不再利于罗兹菌门(Rozellomycota)、

厌 氧 粘 细 菌 属(Anaeromyxobacter)和 黑 孢 霉 属

(Nigrospora)的生长和竞争，导致它们的相对丰度

下降[73]。但深施提供了高浓度、均质的纤维素类

底物，强烈诱导土壤中具有纤维素分解潜力的绿

弯菌门(Chloroflexi)表达相关降解酶，进而提升绿

弯菌门(Chloroflexi)的相对丰度[19]。 

4    结论 

本研究通过研究秸秆分层与腐解菌剂耦合施

用对黄泥田土壤有机碳含量与水稻产量的影响，

明确了“秸秆-分层-菌剂”在土壤固碳和水稻产能提

升方面协同增效作用。结果表明，秸秆耦合菌剂

深层还田提高了易氧化有机碳、矿物结合态有机

碳、颗粒有机碳含量及 α-1,4-葡萄糖苷酶、β-1,4-

葡萄糖苷酶、β-1,4-木聚糖酶活性以及具有纤维素

分解功能的绿弯菌门(Chloroflexi)的相对丰度，且

真菌群落物种香农指数最高，进而显著提高了土壤

有机碳含量以及水稻产量。相关性分析也进一步证

实了水稻产量和土壤有机碳与 β-1,4-木聚糖酶、α-

1,4-葡萄糖苷酶、β-1,4-葡萄糖苷酶活性显著正相关

(P<0.05)，而与可溶性有机碳、真菌群落物种丰富

度指数和细菌香农指数显著负相关(P<0.01)。综

上，本研究表明秸秆深施耦合菌剂通过促进土壤

有机碳转化，提高胞外酶活性，调整微生物群落

结构，进而提高水稻产量。 
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