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潮土长期不同施氮水平对秸秆降解及其细菌群落结构的

影响* 

李敬王1，2，3，陈  林1，2，马东豪1，2，张丛志1，2，张佳宝1，2，3† 
（1. 土壤与农业可持续发展国家重点实验室（中国科学院南京土壤研究所），南京 210008；2. 中国科学院封丘农业生态实验站（中国科学

院南京土壤研究所），南京 210008；3. 中国科学院大学，北京 100049） 

摘  要：农田过量施氮所引发的问题已经引起广泛关注，但长期施氮后土壤无机氮水平状况及其对秸秆降解的作用尚不清楚。

以中国科学院封丘农业生态实验站长期试验（2005—2018 年）的潮土为研究对象，选择 5 个施氮水平（0（N0）、150（N1）、

190（N2）、230（N3）和 270（N4） kg·hm–2·a–1）土壤，开展短期（50 d）的秸秆降解-土壤培育实验。培育期间监测秸秆

碳的矿化、土壤无机氮（硝态氮和铵态氮）、可溶性有机碳、微生物生物量碳的动态变化，利用高通量测序测定细菌群落结

构。结果表明，长期施氮后，土壤无机氮含量和秸秆碳的矿化率随施氮水平的升高而增加。不同长期施氮水平的土壤细菌群

落结构呈现显著差异。网络分析揭示：秸秆降解过程中细菌群落内部物种间的共现模式随长期施氮水平发生改变，具体体现

为长期高施氮水平下细菌群落彼此间的负相关得到了加强；同时，变形菌主导地位减弱、酸杆菌主导地位增强。综上，土壤

无机氮含量随着长期施氮水平的升高而增加，进而引起土壤细菌群落结构发生了改变，使得在秸秆降解过程中起到的作用不

同，表现为秸秆降解随着施氮水平的增加而增加。本研究探究了长期不同施氮水平下土壤中无机氮的水平状况、秸秆降解状

况以及秸秆降解过程中土壤细菌的生物特性，以期为秸秆还田和科学施氮提供一定的数据支撑和思路启示。 
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Abstract: 【Objective】The problems caused by excessive nitrogen(N) application in agriculture has been of growing concern, but 

the soil mineral N level and its effect on straw decomposition after long-term N application remain unclear. 【Method】We used a 

fluvo-aquic soil treated for 14 years(2005-2018) with N at the rates of 0(N0), 150(N1), 190(N2), 230(N3) and 270(N4) 

kg·hm–2·a–1, and conducted a 50-day laboratory incubation experiment with and without straw addition. Soil CO2 emission was 

determined during the incubation, soil mineral N(nitrate and ammonium nitrogen), dissolved organic carbon(DOC), microbial 

biomass carbon(MBC) were measure before and after the incubation, and the bacterial community structure was determined using 

amplicon sequencing of the 16S rRNA genes. 【Result】Results show that soil mineral N content and straw decomposition 

efficiency increased with increasing N application rates and the bacterial community composition was significantly(P<0.05) 

influenced by N application rates. The network analysis revealed that the co-occurrence pattern among species within the bacterial 

community during straw decomposition changed with the N application level, and the negative association among bacterial 

communities was strengthened under a high N application level. At the same time, the dominant position of Proteobacteria was 

weakened and that of Acidobacteria was enhanced. 【Conclusion】 The soil inorganic nitrogen content increased with the increase 

of long-term nitrogen application level, resulting in changing in soil bacterial community structure. Thus soil bacterial community 

structure of different long-term nitrogen application played different roles in the process of straw degradation, which was 

manifested as the increase of straw degradation with the increase of nitrogen application level. The relationship among soil 

mineral N content, bacterial community structure and species changed with the difference of long-term N application level. The 

results of this study provide guidelines for the use of straws to amend soils under N application. 

Key words: Long-term nitrogen application; Soil mineral nitrogen residual; Straw decomposition; Bacteria 

近代以来，为缓解人口的剧烈增加带来的粮食

危机，人类在农业生产过程中大量使用氮肥[1]。但

长此以来，为追求作物产量的提升而过量使用氮肥

引发了一系列土壤和环境问题。长期施氮肥导致土

壤酸化[2-4]，进而导致土壤有机碳溶解性升高[5]，影

响土壤中有机—无机的复合作用[6]，限制土壤肥力

的提升。长期大量施氮肥使得部分土壤氮素以硝酸

根的形式通过淋溶作用进入地下水，造成农业面源

污染[7]，另一部分氮肥以气体 NH3 的形式进入陆地

生态系统，降低了生物多样性且导致了整个生态系

统的氮富集污染现象[8-10]。不过，长期施用氮肥后，

虽然氮肥大部分转化为作物生物量、经淋溶作用流

失以及以气体挥发，但仍有相当大部分无机氮残留

在土壤中。土壤中这部分无机氮素有益于秸秆降

解，即秸秆还田后，通过调节土壤有效态 C/N，使

土壤细菌处于一个较为适宜的有效态 C/N 中，这有

利于细菌活性增加，进而有益于秸秆的降解[11]。不

同施氮水平虽未显著改变土壤微生物的群落和结

构，但显著改变了秸秆降解相关的微生物生长速度

和丰度，进而导致不同施氮水平下秸秆降解速度不

同 [12]。 

目前国内外对于长期施氮秸秆降解过程中的土

壤细菌作用机理研究较少。本研究基于长期不同施

氮水平下土壤残留无机氮含量是否存在差异、如何

影响秸秆降解前期过程中细菌群落结构演变的科学

问题，提出三点假设：1）高施氮水平导致高量的土

壤无机氮残留；2）高施氮水平下秸秆降解率高；3）

不同施氮水平下秸秆降解前期过程细菌群落结构与

共现模式不同。研究采用长期不同施氮水平的潮土，

开展短期秸秆降解-土壤培育实验，探究长期不同施

氮水平下潮土无机氮的截留与秸秆降解状况，阐明

秸秆降解前期过程中潮土细菌群落结构及其网络共

现模式的演变特征。本研究可为合理施氮与秸秆高

效降解提供一定数据支撑和思路启示。 

1  材料与方法 

1.1  供试土壤和试验设计 

供试土壤为潮土，取自中国科学院封丘农业生

态 实 验 站 （ 35°00´N， 114°24´E） 长 期 定 位 试 验

（2005—2018 年）[13-16]。选取 5 个施氮水平（0、150、

190、230 和 270 kg·hm–2·a–1）土壤，记为 N0、N1、

N2、N3 和 N4，基本理化性质见表 1。土壤样品过

2 mm 筛均匀化，备用。 

培养试验每个氮水平各设置 2 个处理，添加秸

秆和未添加秸秆，3 个重复，共 30 个处理。每个处



5 期 孙  锋等：南美蟛蜞菊、蟛蜞菊和杂交蟛蜞菊土壤磷组分特征及其影响因素 1361 

 

http://pedologica.issas.ac.cn 

理取 100 g 土壤（烘干重），加 1.714 g 灭菌的玉米

秸秆（潮土田间秸秆还田标准的 2 倍，18 kg·hm–2，

还至 7.5 cm，约为 8.57 g·kg–1，为了使培养实验效

果更明显，将秸秆投入量加大 1 倍，即 17.14 g·kg–1），

混合均匀后放入 1 L 广口瓶中，用灭菌去离子水调

至 大持水量的 55%，25℃黑暗培养 50 d。 

在培养 0、3、7、15、25、37、50 d 测定各处

理 CO2 浓度：在每个时间点放入 10 mL 1 mol·L–1 

NaOH 溶液，在下一次时间点取出并更换新的碱液。

取出的碱液密封放入干燥器保存，收集全部样品后

用 过 量 的 1 mol·L–1 氯 化 钡 溶 液 沉 淀 ， 并 用

0.5 mol·L–1 的盐酸滴定，然后计算 CO2 含量。在培

养 0、7、25、50 d 采集 N0、N1、N4 处理土样，–80

℃冷冻储藏，用于细菌测序。同时在培养前后，测

定所有处理土壤的铵态氮、硝态氮、可溶性有机碳、

微生物生物量碳。 

表 1  长期不同施氮水平下土壤的理化性质 

Table 1  Soil physico-chemical properties under long-term different nitrogen 

施氮水平 

Nitrogen 

fertilization 

rate 

pH 

有机碳 

Organic C 

/（g·kg–1） 

全氮 

Total N 

/（g·kg–1） 

碱解氮 

Alkalytic N 

/（mg·kg–1）

全磷 

Total P 

/（g·kg–1） 

全钾 

Total K 

/（g·kg–1） 

速效钾 

Available K 

/（mg·kg–1）

N0 8.46±0.11a 5.71±1.34a 0.53±0.07b 47.5±0.01a 0.82±0.03a 21.70±0.76a 173.0±0.1a 

N1 8.40±0.12ab 5.94±1.24b 0.56±0.05ab 56.40±0.01a 0.80±0.06a 20.81±0.73ab 102.0±0.0a 

N2 8.21±0.05b 5.97±0.87b 0.62±0.0a 55.00±0.01a 0.82±0.10a 20.68±0.86ab 91.0±0.0a 

N3 8.32±0.08ab 6.11±0.92b 0.63±0.03a 53.50±0.00a 0.82±0.09a 21.18±0.33a 119.0±0.0a 

N4 8.26±0.04b 6.49±0.73b 0.62±0.03a 55.50±0.01a 0.86±0.10a 19.84±0.11b 190.0±0.1a 

 

1.2  指标测定 

微生物生物量碳用氯仿熏蒸-硫酸钾浸提法测

定；铵态氮用 2 mol·L–1 的 KCl 浸提-靛酚蓝比色法

测定；硝态氮用双波长紫外分光光度法测定；可溶

性有机碳用 0.5 mol·L–1 的硫酸钾浸提法测定；秸秆

降解状况用 CO2 累积释放量和释放速率表示，计算

公式如下[17]： 

 

2 0CO {[( ) 0.022 (22.4 / 44) 1000 2

1000]}/

V V c

m

       
（1） 

 
式 中 ， CO2 为 每 千 克 土 壤 释 放 的 二 氧 化 碳 体 积

（mL·kg–1）；V0 为空白滴定时消耗标准盐酸的体积

（mL）；V 为样品滴定时消耗标准盐酸的体积（mL）；

c 为标准盐酸的浓度（mol·L–1）；0.022 为二氧化碳

（0.5CO2）的摩尔质量，M（0.5CO2）=0.22 g·mmol–1；

22.4/44×1000 为标准状态下每克 CO2 的毫升数。 

1.3  土壤 DNA 提取和测序 

 培养结束后，用 Fast DNA Spin Kit for Soil 试

剂盒（MP Biomedicals，美国）提取样品土壤基因

组 DNA。用 1.0%的琼脂糖凝胶电泳检测（电压 110 

V，30 min）DNA 的提取效果，DNA 浓度及纯度利

用超微量分光光度计（Spectra Max® Quick Drop™，

Molecular Devices 公司，美国）测定，冷冻保存于

–80°C 冰箱待用。待所有样品 DNA 提取结束后，用

冰 袋 保 存 送 至 百 诺 盛 信 息 技 术 服 务 有 限 公 司

（Binosun），测定土壤细菌群落的组成和多样性。 

1.4  数据分析 
各处理数据利用 Microsoft Excel 2010 和 Origin 

8.0 进行分析绘图，采用 SPSS 25.0 软件进行单因素

方差分析和 LSD 多重比较检验各处理间差异的显著

性（α = 0.05）。基于土壤细菌高通量测序得到 OTU

聚类、α 多样性和 β 多样性等数据。然后基于 α 多

样性数据进行 Shannon 分析，基于 OTU 进行群落

组成分析，基于 β 多样性进行 P CoA 统计分析和作

图。 后，基于 OUT 进行网络构建和分析。 

1.5  网络分析 

基于焦磷酸测序数据进行网络分析旨在探究微

生物间的相互关系和关键物种。细菌丰富度数据序

列依据每个样品的 低数据序列被稀释为 2 079。在
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MINE 软件中用 大信息系数（maximal information 

coefficient，MIC）得分进行网络分析。 大信息系

数是一个非常有用的分数，用来揭示变量之间的线

性和非线性关联的强度。为减少两两比较以及管理

错误发现率（FDR），对经 SIMPER 识别的 OTUs 进

行了网络分析，其中 OTUs 在各处理间的细菌中存

有 90%的差异。这样共筛选 1 390 个 OTUs。在

Cytoscape 3.2.0 版本中，FDR 为 5%时微生物群落与

处理之间的显著关系被可视化。从两两比较中，选

出了整体和个体网络中 重要的 193 个交互作用。

为了突出微生物间 重要的相互关系，只有强正相

关性（r > 0.8）、强负相关性（r > 0.8）和强非线性

（MIC2 > 0.8 ）在网络图中展示。为评估合成网络中的非

随机性，使用 Cytoscape v2.6.1 中的 Randomnetworks

插件中的 Barbasi-Albert 模型将网络与随机版本进

行了比较，发现整体网络的聚类系数、平均度、度

分布、平均 短路径等结构属性与等节点数、等边

数的随机网络存在显著差异。根据节点的模内连通

性 Zi 和 Pi 确定各节点的连通性。节点拓扑分为四类：

（1）模块点（模块内高度连接的节点，Zi > 2.5）；（2）

网络点（全网络内高度连接节点，Zi > 2.5，Pi > 

0.62）；（3）连接点（连接模块的节点，Pi > 0.62）；

（4）外部点（外部连接较少的模块内节点，Zi < 2.5，

Pi < 0.62）。 

2  结  果 

2.1  长期不同施氮水平下土壤无机氮含量状况 

研究结果显示，长期施氮水平越高，土壤中无

机氮（硝态氮和铵态氮）含量就越高，表现为 N0

（ 18.25 mg·kg–1 ） < N1 （ 21.12 mg·kg–1 ） <N2

（ 44.70 mg·kg–1 ） <N3 （ 57.80 mg·kg–1 ） <N4

（72.13 mg·kg–1）。这表明长期不同的施氮水平下土

壤残留氮含量不同，在一定范围内，土壤无机氮含

量随着施氮水平的升高而增加。 

2.2  长期不同施氮水平土壤中秸秆降解状况 

经过 50 d 室内培养后，随着长期施氮量的增加，

土壤 CO2 累积释放量越大（除了 N2 处理），表现为

N4（65.59 g·g–1）> N2（59.04 g·g–1）> N3（57.22 

g·g–1）> N1（47.57 g·g–1）> N0（38.08 g·g–1）（图

2a）。在培养阶段 0～38 d，随着长期施氮量的增加，  

 

注：N0、N1、N2、N3、N4 施氮水平分别为 0、150、190、

230、270 kg·hm–2·a–1。Note：N application levels of N0，N1，N2，

N3 and N4 were 0，150，190，230 and 270 kg·hm–2·a–1，respectively. 

 
图 1  长期不同施氮后土壤无机氮（硝态氮和铵态氮）的

含量 

Fig. 1  Content of inorganic N（NO3
–-N and NH4

+-N） after 

long-term application of nitrogen 

土壤 CO2 累积释放量越大。所有的处理 CO2 释放速

率都随着培养时间的增加而逐渐减小（图 2b）。在

培 养 初 始 阶 段 ， CO2 释 放 速 率 表 现 为 N4

（ 0.22 g·g–1·h–1 ） > N3 （ 0.21 g·g–1·h–1 ） > N2

（ 0.16 g·g–1·h–1 ） > N1 （ 0.14 g·g–1·h–1 ） > N0

（0.11 g·g–1·h–1）。在整个培养期间，土壤 CO2 累积

释放量随着长期施氮水平的增加而增加（图 3）。本

研究结果表明，随着长期施氮水平的升高，对秸秆

降解效率的潜力提高趋势。 

2.3  秸秆降解过程中土壤细菌特性变化特征 

培养结束后，与培养前相比，土壤的微生物生

物量碳显著增加（P<0.05），其总体上随着长期施

氮水平的增高而增高（图 4）。培养结束后，相对

于对照组（N0），长期施氮下的土壤细菌 OTUs 及其

多样性呈不同程度的增加（图 5a，图 5b），且各处

理土壤细菌群落存在显著性差异（图 5c，P<0.01）。

所有处理土壤细菌群落在不同的培养阶段均（沿

NMDS 2 轴）彼此分离，且也均随着培养时间（沿

NMDS 1 轴）呈现从左向右相同的演替规律（图 5c）。

由图 5d 可知，随着长期施氮量的增加，土壤中酸杆

菌门（Acidobacteria）、放线菌门（Actinobacteria）、

绿 弯 菌 门 （ C h l o r o f l e x i ） 和 β - 变 形 菌 纲

（Betaproteobacteria）的相对丰度减小，厚壁菌门 
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图 2  CO2 累积释放量和其释放速率随时间的变化 

Fig. 2  Temporal variation of the cumulative release amount and emission rate of CO2 over the 50-day incubation period 

 

图 3  CO2 累积释放量随施氮水平的变化 

Fig. 3  Temporal variation of the cumulative release amount of CO2 with nitrogen application level 

（Firmicutes）和γ-变形菌纲（Gammaproteobacteria）

的相对丰度增加，表明长期不同施氮水平显著影响

土壤细菌群落组成。 

培 养 结 束 后 ， 与 培 养 前 相 比 ， 拟 杆 菌 门

（Bacteroidetes）的相对丰度在 N0 处理减小，在 N1

和 N4 处理增加；酸杆菌门（Acidobacteria）的相对

丰度在 N0 和 N1 处理减小，在 N4 处理没有明显变

化 ； 放 线 菌 门 （ Actinobacteria ）、 绿 弯 菌 门

（Chloroflexi）的相对丰度在所有处理均增加。长期

不同施氮水平下在秸秆降解过程中，细菌群落发生

了明显改变。 

 

图 4  不同氮水平对土壤微生物生物量碳的影响 

Fig. 4  Effects of different level nitrogen application on soil MBC 
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注：a 表示土壤细菌 OTU 数量；b 表示土壤细菌群落香农指数；c 表示土壤细菌量群落随着培养时间的演替；d 表示土壤细菌

组成群落。Note：a） The number of OTUs at different nitrogen application levels. b） Shannon index of different nitrogen application levels. 

c） Soil bacterial community structure was successively changed with the incubation time. d） Community composition was measured by the 

relative abundance of major phyla and classes for bacterial 16S rRNA. 
 

图 5  长期（14 年）施用氮肥后土壤细菌群落结构、多样性和组成成分的变化 

Fig. 5  Changes of soil bacterial community structure，diversity and composition after long-term（14 years） application of nitrogen 

2.4  秸秆降解过程中不同施氮水平下细菌群落物

种间的相互关系 

相比于 N0 的网络结构，N1 和 N4 的网络结构

较为简单，N1 和 N4 处理具有较少的线条和点以及

较低的平均连通性（表 2，图 6）。N1 和 N4 处理的

网络平均路径距离较 N0 处理高，而其平均聚类系

数更低。N0 处理共有 157 个点和 601 条线和，其中

561 条线（93.3%）起显著正向关联作用（图 6a），

而 N1 处理具有较少的点（154）和线（420），N4

处理具有较多的点（168）和较少的线（524），但三

个网络结构均有 12 个模块。相较于 N0 处理网络起

主导作用的是变形菌和酸杆菌门，N1 和 N4 处理网

络酸杆菌门作用较大。本研究通过 Zi-Pi 图来评估网

络图中分类单元的拓扑作用。可以发现三个网络的

绝大部分点均在外围（图 6d），N1 处理网络仅一个 

点位于中心，柠檬酸杆菌（Citrobacter），属于酸杆

菌门；N4 网络中也只有一个点位于中心，不动杆菌

（Acinetobacter），属于变形菌门。相较于长期不施氮

肥土壤，在秸秆降解过程中，长期施氮肥土壤细菌

间潜在的相互关系可能发生了改变，变形菌主导地

位减弱、酸杆菌主导地位增强，群落内物种之间的

竞争性可能变得更为强烈，某些关键中枢细菌突显

出来，如不动杆菌、柠檬酸杆菌。 

3  讨  论 

3.1  长期不同施氮量对土壤无机氮及秸秆降解的

影响 

本研究结果显示，长期不同施氮水平下土壤的

无机氮含量也不同，在一定范围内，土壤无机氮含 
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表 2  细菌群落的实验网络及其关联随机网络的拓扑特性 

Table 2  Topological properties of the empirical ecological networks（MENs） of microbial communities in and their associate random MENs 

实验网络 Empirical networks 随机网络 Random networks 
施氮水平 

Nitrogen 

application 

level 

相似度阈

值 

Similarity 

threshold 

平均度 

Average 

degree 

平均聚类系数

Average 

clustering 

平均路径距离

Average path 

distance 

模块性 

Modularity

平均聚类 

系数 

Average 

clustering 

平均路径距离 

Average path 

distance 

模块性 

Modularity

N0 0.82 7.66 0.50 3.94 0.63 0.10±0.01 2.80±0.04 0.29±0.01

N1 0.82 5.46 0.35 4.11 0.61 0.06±0.01 3.13±0.05 0.37 ±0.01

N4 0.82 6.24 0.44 4.73 0.69 0.07±0.01 3.03±0.04 0.34 ±0.01

 

 

注：A） 表示不施氮处理；B）表示低施氮水平处理；C）表示高施氮水平处理；D）通过 Z-P 图表示不同施氮水平下土壤中关

键物种的节点分类。Note：A） Ecological network of soil bacterial species at no N level. B） Ecological network of soil bacterial species 

at low N level. C） Ecological network of soil bacterial species at high N level. D） Z-P plot showing the classification of nodes to identify 

putative keystone species in different level nitrogen soils. The colors of nodes indicate different major phyla. A red link indicates negative 

interaction between two individual nodes，whereas a blue link indicates positive interaction. 

 
图 6  长期（14 年）施用氮肥后土壤细菌物种生态网络关系 

Fig. 6  Network interactions between soil bacterial in different level nitrogen soils after long-term（14 years） application of nitrogen 

量随着长期施氮量的增加而增加。这一研究与张福

锁等[2]研究一致，其研究表明在中国北方干旱区，

长期过量使用氮肥导致土壤存有较高的无机氮含

量。长期过量使用氮肥后，除大部分经植物吸收用

于自身生长发育、随水淋失、遇热挥发等外[18-19]，

其余部分残留在土壤中，使得土壤无机氮素含量增
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加。因而，长期施氮量不同，土壤残留无机氮素含

量不同。 

本研究结果表明，秸秆加入土壤后，在整个培

养期间，CO2 累积释放量和 CO2 释放速率随着长期

施氮量的增加整体上呈现增大的趋势，与前人研究

一致[20]。这是因为长期不同施氮水平下土壤无机氮

含量也随之不同，较高的施氮量使土壤存有较大的

残留氮素含量。添加等量秸秆后，土壤有效态 C/N

随着土壤无机氮素含量的增加而降低。即随着土壤

无机氮量的增加，为微生物繁殖提供了较好的营养

条件，故而一定环境条件下，土壤有效态氮素含量

越高，秸秆降解的量就越大。此外，本研究发现，

在整个秸秆降解期间，前期（前 3 天）的 CO2 释放

速率比后期大，这与 Chen 等[21]研究结果一致。植

物残体中的有机碳分为两大类：易于降解的部分（如

淀粉和葡萄糖）和难降解的部分（如木质素）[22]。

在培养前期阶段，土壤细菌易于利用秸秆中易降解

的部分，快速降解秸秆，CO2 释放速率较大；在培

养后期阶段，土壤细菌难于利用秸秆中难降解的部

分，使得秸秆降解速率慢，达到稳定的阶段，CO2

释放速率较小，在这个阶段，主要是真菌在起作用。

值得注意的是，本研究内容主要集中在秸秆降解的

前期阶段，而未开展秸秆降解的后期阶段，为更好

地阐明秸秆降解过程，将在以后进行长期秸秆降解

的探究，探究在整个秸秆降解过程中，土壤微生物

群落（真菌和细菌）如何变化。 

3.2  土壤细菌群落对长期不同施氮量的响应及其

在秸秆降解过程中变化特征 

土壤细菌群落结构体现了细菌群落组成、决定

了细菌功能，这很大程度上决定了土壤细菌的生物

过程，在有机物质（动植物残体等）降解、有机质

的合成和土壤颗粒团聚化等过程起着关键作用[23]。

如图 5 所示，土壤细菌群落随着长期施氮水平的不

同而彼此分离，这表明长期施氮量的不同，细菌群

落 结 构 也 不 相 同 ， 土 壤 细 菌 群 落 存 在 着 显 著

（P<0.05）差异。适量的土壤无机氮素增加促进了某

些富营养型细菌的生长发育，抑制了某些贫养型细

菌的生长发育，进而改变了两者丰度的相对比例，

导致土壤细菌群落发生改变[24]。如本研究中随着长

期施氮含量的增加，酸杆菌、放线菌和绿弯菌门相

对丰度）减小，而厚壁菌门和 γ-变形菌纲相对丰度

增加（图 5d）。此外，本研究发现，长期不同施氮

水平下土壤细菌多样性随着施氮水平的增加而呈现

减小的趋势，这与 Campbell 等[25]研究结果相一致。

但 Fierer 等[26]研究发现氮肥的使用对细菌多样性影

响较小，却显著（P<0.05）改变了细菌群落结构，

使得富营养型细菌相对丰度增加，而贫养型细菌相

对丰度降低。Ramirez 等[27]通过微观实验研究也发

现氮素的使用显著（P<0.05）改变了细菌的群落结

构。因此，可以确定的是，氮素的使用显著（P<0.05）

改变了细菌的群落结构。氮肥的使用对细菌多样性

影响的研究不一致，可能由所选用的土壤类型导致

的，具体原因有待于进一步研究。 

秸秆降解过程中，所有处理细菌群落都发生演

替。与培养前相比，培养结束后，不施氮土壤细菌

多样性降低，施氮处理下（N1 和 N4）土壤细菌多

样性增加。加入秸秆后，土壤有效态 C/N 随着长期

施氮量的增加而减小。在不同有效态 C/N 条件下，

土壤细菌种群的活性不同，相对丰度不同，因而细

菌群落多样性和群落结构也不同[28-29]。随着培养进

行，土壤细菌群落消耗土壤有效态碳源用于自身的

新陈代谢，导致各处理的土壤有效态 C/N 发生变化，

随 后 土 壤 细 菌 群 落 发 生 演 替 。 对 于 不 施 氮 处 理

（N0），土壤无机氮含量较低，不足以提供秸秆降解

所需的足够氮源，因而与培养前相比，土壤细菌多

样性降低；又因充足的碳源，随着秸秆降解过程的

进行，土壤有效态 C/N 发生变化，因此细菌群落发

生演替。对于施氮处理（N1 和 N4），土壤无机氮

含量较大，能够提供秸秆降解所需的足够氮源，因

此，培养结束后，土壤细菌多样性增加，其群落发

生演替。 

3.3  秸秆降解过程中不同氮水平下细菌物种之间

的关系 

细菌生态系统的成员根据自身的营养偏好和功

能特性分布于一定的营养水平或生态位[30-31]。因此，

为了更加深入理解秸秆降解，我们需要探究细菌物

种间的相互关系。网络分析法可以识别非随机的相

互作用，并提供细菌生态系统整体观点[32]。本研究

发现，与培养前相比，秸秆降解后，相对不施氮处

理（N0，6.7%），施氮处理下（N1 和 N4）土壤细

菌 群 落 物 种 之 间 的 关 系 负 相 关 性 增 加 ， 分 别 为

23.3%和 15.6%。这可能由于在一定的范围内随着土

壤有效态 C/N 的减小（N0（C/N=15）> N1（C/N=10）

> N4（C/N=6）），土壤中可供细菌使用的有效碳氮
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源减小，不足于供给所有的细菌生长发育，因而细

菌群落物种间可能争相竞争资源用于自身生长。本

研究的不同施氮水平下细菌的丰富度和多样性结论

（相对于不施氮处理，施氮处理下（N1 和 N4）细菌

的丰富度和多样性呈现不同程度地增加）也佐证了

这一观点。但与 Blagodatskaya 和 Kuzyakov[30]及 Mau

等[31]研究结果不一致。这可能与研究对象土壤中碳

氮的资源丰富度有关。一般情况下，资源丰富时，

细菌群落内竞争关系较弱，体现为彼此间负相关性

较弱，且存有负相关性的物种数较少；资源匮乏时，

群落内竞争关系较强，体现为彼此间负相关性较强，

且存有负相关性的物种数较多[24]。本研究中，各处

理土壤有效态碳源的含量一致，氮源的含量随着长

期施氮水平的增加而增加，因而土壤有效态 C/N 随

着长期施氮水平的增加而减小，适宜于细菌的生长

发育的有效碳氮含量相对减小。细菌喜爱于适宜的

土壤有效态 C/N 中生长发育[29]。因此，秸秆降解过

程中，相对于不施氮处理，施氮处理下的土壤有效

态 C/N 不适中，不适宜于细菌的生长发育，细菌间

的竞争关系有可能较强，体现为彼此间负相关性较

强，且存有负相关性的物种数较多。因此，对于长

期高量施氮土壤，可以适当增加秸秆还田量。 

4  结  论 

长期不同施氮水平下土壤无机氮含量不同，在

一定范围内，土壤无机氮含量随着施氮水平的升高

而增加。在秸秆降解过程中，随着长期施氮水平的

升高，由于土壤无机氮含量随之增加，所以秸秆的

降解效率也就随之增大。土壤细菌群落结构随着长

期不同施氮肥含量而不同，其群落存在着显著差异。

土壤无机氮素含量的增加，促进了某些富营养型细

菌的生长发育，抑制了某些贫养型细菌的生长发育，

进而改变了两者之间丰度的相对比例，导致土壤细

菌群落发生改变。 
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