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不同配施比例下秸秆和木本泥炭对快速提升土壤有机质

和作物产量的耦合影响* 

周谈坛1，2，李丹丹1，邱丽丽1，2，3，徐基胜1，周云鹏1，2，谭  钧4， 
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摘  要：木本泥炭和秸秆配施有快速提升土壤有机质（SOM）和作物产量的潜力，但其配施比例如何影响作物产量及其微

生物机制尚不清楚。本研究通过田间试验，在施用秸秆和激发剂（RJ）基础上，比较分析了木本泥炭和秸秆三种施用比

例 2︰1（RJM1）、3︰1（RJM2）、4︰1（RJM3）对土壤理化性质、细菌群落组成和水稻产量影响，并与不施用有机物料的

对照（CK）进行比较；同时基于网络分析和路径分析，明确不同处理特定细菌菌群与作物产量之间潜在关系。结果表明，

RJM1、RJM2、RJM3 间的水稻产量差异不明显，但平均较 RJ 和 CK 显著增产 16.09%和 31.46%。五个处理按土壤理化性质

分成显著不同的三组（P < 0.01），第一组为 RJM2+RJM3，以 pH、SOM、可溶性有机碳（DOC）、有效磷（AP）、速效钾（AK）

含量显著升高为特征；第二组为 RJ+RJM1，以硝态氮（NO3
–-N）和可溶性有机氮（DON）含量显著升高为特征；第三组为

CK。RJM2+RJM3 的 SOM、DOC、AP 较 RJM1 处理平均提高 29.69%、22.65%和 23.95%，表示 RJM2+RJM3 能迅速提升土

壤有机质含量。RJM2 和 RJM3 的细菌群落组成类似，并主要受制于土壤 pH、SOM、DOC 的变化，但与 RJM1 的群落组成

显著不同。RJM2+RJM3 显著增加了与水稻产量正相关的盖勒氏菌（Gaiellaceae unidentified）、类诺卡氏菌（Nocardioidaceae 

unidentified）、土壤球菌（Terracoccus）、从毛单胞菌（Comamonadaceae unidentified）、WD2101 unidentified、鞘脂杆菌

（Sphingobacteriales unidentified）的丰度，而 RJM1 显著增加了上述除鞘脂杆菌外的其他 5 个物种的丰度，表示 RJM2+RJM3

较 RJM1 刺激更多的与作物产量有正相关的优势物种。上述结果表明，RJM2+RJM3 通过改善土壤 pH、SOM、DOC，较 RJM1

刺激更多的有利于作物增产的优势物种；同时由于 RJM1 的 SOM 含量与对照没有显著变化，导致其增产的可持续性要低于

RJM2+RJM3 处理。综合上述结果和经济效益，推荐 RJM2，即木本泥炭和秸秆的施用比例为 3︰1 时具有同时快速提升 SOM

和作物产量的效果。 

关键词：秸秆；木本泥炭；共现网络；土壤有机质；作物产量 
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Abstract: 【Objective】The combined application of woody peat and straw has the potential to rapidly increase soil organic matter 

(SOM) and crop yield. However, how the application proportion of woody peat and straw affects crop yield and its 

microbiological mechanism remains unclear. 【Method】A field experiment was designed, based on the application of straw and 

activator (RJ). Then, a comparative analysis of the effects of the ratio of woody peat and straw at 2︰1 (RJM1), 3︰1 (RJM2), and 

4︰1 (RJM3) on soil physicochemical properties, bacterial community composition and rice yield was carried out, and compared 

with the control (CK) without any organic matter. At the same time, based on co-occurrence networks, the path analysis model 

was used to elucidate the potential relationship between specific bacterial flora and crop yield under different treatments. 

【Result】The results showed that the rice yield of RJM1, RJM2, and RJM3 was similar, and their average yield was 16.09% and 

31.46% higher than that of RJ and CK, respectively. The soil physicochemical properties of the five treatments were divided into 

three different groups (P < 0.01). The first group was RJM2+RJM3, which was characterized by remarkably increased pH, SOM, 

dissolved organic carbon (DOC), available phosphorus (AP) and available potassium (AK) contents. The second group was 

RJ+RJM1, which was characterized by significantly increased nitrate-nitrogen (NO3
–-N) and dissolved organic nitrogen (DON). 

The third group was CK. The average content of SOM, DOC, and AP in RJM2+RJM3 was 29.69%, 22.65%, and 23.95% higher 

than those of RJM1, respectively, which indicates that RJM2+RJM3 has the potential of rapidly increasing the content of soil 

organic matter. The bacterial community composition between RJM2 and RJM3 was similar, and was mainly influenced by soil 

pH, SOM and DOC, while they were significantly different from RJM1. Module 1 of key ecological clusters within the bacterial 

co-occurrence network had a direct and significant positive effect on rice yield, in which soil physicochemical properties 

indirectly affected crop yield by directly and significantly affecting module 1 properties. The improvement of yield was mainly 

affected by the relative abundance and community composition of module 1, while module 2 and module 3 had no significant 

effect on rice yield. RJM2+RJM3 significantly increased the abundance of Gaiellaceae unidentified, Nocardioidaceae 

unidentified, Terracoccus, Comamonadaceae unidentified, WD2101 unidentified, and Sphingobacteriales unidentified, which 

were positively correlated with rice yield. Also, RJM1 significantly increased the abundance of the other five species mentioned 

above, except Sphingobacteriales unidentified, which indicates that RJM2+RJM3 could stimulate more dominant species that 

were positively correlated with crop yield than RJM1. Meanwhile, the sustainability of increasing rice yield in RJM1 was lower 

than RJM2+RJM3 because the SOM content of RJM1 was not significantly different from that of CK and RJ. 【Conclusion】

Combining the above results with economic benefits, RJM2, the application ratio of woody peat to straw 3︰1, is recommended 

as an appropriate ratio that can rapidly improve SOM and crop yield at the same time. 

Key words: Straw; Woody peat; Co-occurrence network; Soil organic matter; Crop yield 

土壤有机质（SOM）是土壤肥力的重要参数[1]，

提高 SOM 含量有利于维持土壤生态功能，促进作物

增产[2]。土壤有机质主要由活性有机质和稳定性腐

殖物质组成[3]，它们分别占肥沃潮土的 30%和 70%

左右[4]；在黑土和水稻土中，惰性碳库占总有机碳

的比例分别为 50%～70%和 65%以上[5-6]。因此，土

壤肥力和作物产量的同步提升需同时考虑活性和稳

定性 SOM 含量的提升。 

秸秆还田是提升 SOM 含量的重要措施之一，

但其存在的主要问题包括：（1）提升有机质非常缓

慢。Xu 等[7]研究发现即使连续 10 年秸秆还田，土

壤有机碳含量仅提升了 0.7 g·kg–1，（2）短期内增产
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效果不明显。秸秆投入前期由于微生物活性不够，

秸秆养分释放和土壤养分循环转化慢、微生物固氮

等原因导致作物可利用的速效养分降低，从而影响

作物生长[8-9]。为了解决上述问题，通过添加外源生

物激发材料来促进微生物繁殖、活化养分、快速转

化秸秆为 SOM 受到广泛关注[10-11]。目前市场上的生

物激发材料很多，本研究前期的筛选研究发现，三

种商用激发剂配施秸秆均能显著提升水稻土的微生

物生物量碳、易氧化碳和可溶性有机碳等活性有机

碳（SOC）含量，同时具有激发养分转化功能微生

物的潜力，从而在当季即可改善土壤理化性质和提

升作物产量[10]。 

木本泥炭作为一种新型土壤改良剂，主要分布

在热带和温带地区，尽管在我国储量相对稀缺，但

其富含腐殖酸钾和惰性有机碳等组分，是提升 SOM

的重要材料[11-12]。赵文慧等[13]研究发现，尽管施用

木本泥炭可以在短期内快速提升 SOM 含量，但单一

施用显著降低微生物活性和作物产量；而木本泥炭

与秸秆等碳量混施对作物产量的影响与不施用有机

物料处理类似。上述研究结果表示单纯提升稳定性

SOM 对作物产量影响小，进一步强调了在利用木本

泥炭和秸秆来同步提升土壤活性 /稳定性有机质和

作物产量时添加外源激发剂的重要性；同时也意味

着在添加激发剂时，土壤有机质和作物产量的同步

提升可能受制于木本泥炭和秸秆施用量的配比，但

其适宜配比及其微生物机制尚不清楚。 

不同微生物在土壤中相互作用，利用网络分析

可以区分土壤中微生物的生态集群（模块），即共享

同一生态位的微生物的集合[14]。已有研究表明，模

块特性，比如关键物种丰度、微生物群落组成变化

等与土壤养分循环、有机物料降解和作物生长显著

相关[15]。Shi 等[16]发现华北平原典型农田土壤微生物

网络的关键物种-芽单胞菌门（Gemmatimonadetes）

和浮霉菌门（Planctomycetes）有助于土壤微生物 C、

N、P、S 循环等基因的表达，驱动土壤养分循环。

Bao 等[17]研究发现，在低肥力土壤中添加秸秆，会

形成以放线菌为关键物种的网络结构，同时其分泌

的碳水化合物活性酶含量显著增加，进而促进了农

田土壤碳循环。Fan 等[18]通过网络分析发现土壤多

营养级微生物网络模块中的关键微生物多为固氮、解

磷和光合等功能微生物，通过表达与 C、N、P 等养

分循环的功能基因，维持土壤功能潜力和作物产量。 

本研究推测在水稻土中施用激发剂后，木本泥

炭和秸秆不同配比施用，它们之间存在耦合效应，

在该比例时，土壤有机质和作物产量同步快速提升，

并与特定微生物菌群显著相关。因此，本研究以长

江中下游平原发育于黄泥土的典型水稻土为研究对

象，在统一施用激发剂基础上，进行了不同木本泥

炭与秸秆施用比例的田间试验，其研究目的包括（1）

明确木本泥炭与秸秆不同配施比例对水稻产量、土

壤有机质及其组分和细菌群落组成的影响，（2）明

确土壤理化性质与细菌群落组成的关系，（3）基于

网络模块特性，挖掘特定细菌菌群对作物产量的潜

在影响。 

1  材料与方法 

1.1  田间试验 

田 间 试 验 位 于 江 苏 省 江 阴 市 东 支 新 村

（31°53′19″ N，120°6′34″ E），地处亚热带季风气候

区，年均温 16.7℃，年降水量 1 000 mm。土壤类型

为潴育水稻土亚类黄泥土田土属。试验前 3 年（2016

—2019）试验地处于撂荒状态，试验开始前土壤基

本性质如下：pH 为 5.21；有机质（SOM）含量为

9.78 g·kg–1；全氮（TN）含量为 1.07 g·kg–1。 

试验于 2019 年晚稻季开始，共设 5 个处理：（1）

CK：不施用任何有机物料对照，（2）RJ：秸秆（R）

配施商用激发剂（J），秸秆用量为 3 000 kg·hm–2，激

发剂（J）用量为 1 500 kg·hm–2；（3）RJM1：RJ 基础

上施用低量木本泥炭（M1），用量为 6 000 kg·hm–2；

（4）RJM2：RJ 基础上施用中量木本泥炭（M2），用

量为 9 000 kg·hm–2；（5）RJM3：RJ 基础上施用高

量木本泥炭（M3），用量为 12 000 kg·hm–2。 RJM1、

RJM2、RJM3 处理木本泥炭和秸秆的施用比例分别

为 2︰1、3︰1、4︰1（表 1）。 

每个处理 3 个重复，共 15 个小区，均随机设计，

每个小区面积为 600 m2，长 30 m，宽 20 m。秸秆为

南京三美农业发展有限公司生产的腐熟秸秆其有机碳

含量为 121.23 g·kg–1，TN、全磷（TP）和全钾（TK）

含量分别为 0.28 g·kg–1、10.53 g·kg–1、16.03 g·kg–1；

激发剂和木本泥炭均购买自北京中向利丰科技有

限公司。商用激发剂有机碳含量为 337.11 g·kg–1，

TN、TP 和 TK 含量为 1.56 g·kg–1、0.08 g·kg–1、 



1702 土    壤    学    报 60 卷 

http://pedologica.issas.ac.cn 

表 1  不同处理中有机物料用量 

Table 1  Amount of organic materials in different treatments 

秸秆 Crop straw 激发剂 Activator 木本泥炭 Woody peat 处理 

Treatment —————————————————/（kg·hm–2）————————————————— 

对照 CK 0 0 0 0 0 

RJ1） 3 000 1 500 0 0 0 

RJM12） 3 000 1 500 6 000 0 0 

RJM23） 3 000 1 500 0 9 000 0 

RJM34） 3 000 1 500 0 0 12 000 

1）秸秆和激发剂配施 Crop straw and activator；2）秸秆和激发剂配施基础上施用低量木本泥炭 Crop straw，activator，and woody 

peat at a low rate；3）秸秆和激发剂配施基础上施用中量木本泥炭。下同。Crop residue，activator，and woody peat at a middle rate；4）

秸秆和激发剂配施基础上施用高量木本泥炭 Crop residue，activator，and woody peat at a high rate. The same as below. 

 
49.36 g·kg–1；木本泥炭有机碳含量为 428.62 g·kg–1，

TN、TP 和 TK 含量为 0.08 g·kg–1、0.04 g·kg–1、

0.39 g·kg–1。所有有机物料均在水稻插秧前施入土

壤，同时所有处理在插秧前以碳铵形式施入等量基

肥，N 施用量为 64 kg·hm–2，上述物料与表层土壤

充分混匀，然后稻田整地打浆，静置过夜后插秧；

插秧 7d 后追施尿素，N 施用量为 69 kg·hm–2。插秧

时间为 2019 年 6 月 22 日，机插，行距 30 cm，株

距 12 cm，密度为 27.8 万穴·hm–2，水稻品种为粳稻

（Oryza saliva subsp. keng，南粳 5055）。 

1.2  样品采集与土壤理化性质测定 

水稻于 2019 年 10 月 28 日收获，每个小区内 5

点取样法测产，计算求得各小区平均产量。每个小

区内多点法采集耕层土壤（0～20 cm）混匀为一个

土样。每个土壤样品分为 3 份，一份风干、过筛，

用于测定土壤 pH 及全量和速效养分；一份鲜样置

于–20℃冰箱保存，用于测定土壤速效氮，可溶性有

机碳/氮、易氧化态有机碳以及微生物生物量碳/氮，

一份鲜样置于–80℃冰箱保存，用于提取土壤 DNA。 

土壤 pH、SOM、TN、TP、TK、硝态氮（NO3
–-N）、

铵态氮（NH4
+-N）、有效磷（AP）含量、速效钾（AK）

含 量 采 用 常 规 方 法 测 定 [19] 。 土 壤 可 溶 性 有 机 碳

（DOC）/氮（DON）采用 Jones 和 Willett 的方法测

定[20]；易氧化态有机碳（ROC）采用高锰酸钾氧化法

测定[21]。土壤微生物生物量碳（MBC）/氮（MBN）

采用氯仿熏蒸-K2SO4 浸提法测定，以熏蒸和未熏蒸土

壤的有机碳、氮之差除以转换系数 0.38 和 0.45 得到[19]。 

1.3  高通量测序分析 

土壤 DNA 采用 Fast®DNA Spin Kit for Soil（MP 

Biomedicals，Santa Ana，CA，USA）试剂盒按照说

明书操作从 0.5 g 鲜土中提取。使用 NanodropTM2000

分光光度计（Nanodrop Technologies，Wilmington，

DE，USA）测量 DNA 纯度（A260/A280 范围为 1.85～

1.92）和浓度（112.89～157.71 ng·μL–1）。选取细菌

16S rRNA V4～V5 区进行高通量测序。PCR 扩增采

用特异性引物 515F（5′-GTGCCAGCMGCCGCCGC 

GG-3′）/907R（5′-CCGTCAATTCMTTTRAGTTT-3′）。

PCR 扩增条件包括 95℃ 3 min，（95℃ 30 s，55℃ 30 s，

72℃ 40 s），27 个循环，之后 72℃ 10 min。反应产

物采用 QIA quick PCR Purification kit（Qiagen）纯

化。将不同样品的 PCR 扩增产物等摩尔混合后，采

用 Illumin 公司 MiSeq 测序仪完成序列分析。 

所得序列在 QIIME（1.91）软件中采用以下步

骤进行分析：（1）采用 FLASH 软件进行序列双端合

并；（2）使用 Cutadapt 软件切除引物；（3）细菌质

控；（4）高质量序列采用 Uparse 软件，以 97%相似

度进行 OTU 划分，采用 Blast 方法以 Greengeens 13.8

数据库对细菌进行注释。基于 Bray-Curtis 距离对处

理 间 细 菌 群 落 进 行 的 主 坐 标 分 析 （ Principal Co- 

ordinates Analysis，PCoA）和冗余分析（Redundancy 

Analysis，RDA）在 QIIME 中完成。原始序列已上

传至 NCBI 平台，编号为 PRJNA739050。 

1.4  细菌群落共现网络分析 

使用 R 3.6.3 中“Hmisc、igraph”程序包，计算

细菌物种（OTUs）两两之间的“Spearman”相关系

数，并采用 BH（Bonferroni）方法校正，选择相关

系数|r| > 0.8 且 P < 0.05 的显著相关关系构建细菌网

络，并进行网络模块化分析，利用交互平台 Gephi 
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0.9.2 实现网络可视化[22]。模块内各处理的相对丰度

用其包含的 OTU 累积丰度占网络中所有 OTU 总丰

度得到，根据模块网络节点数从大到小对模块进行

排序，选择排序前 3 的模块作为微生物集群用于后

续分析。基于 OTU 水平将模块 1 中物种的丰度占所

有物种总丰度的 1%以上的 OTU 标记为优势微生物。 

1.5  数据统计分析 

使 用 SPSS 25.0 软 件 进 行 单 因 素 方 差 分 析

（ANOVA），Duncan 多重比较分析不同处理间水稻

产量和土壤理化性质的差异。利用 R 3.6.3 对土壤

pH、有机质、及养分含量进行主成分分析（Principal 

Component Analysis， PCA）。 置换多元方 差分析

（ Permutational multivariate analysis of variance ，

PERMANOVA）判断不同处理间土壤理化性质和细

菌群落结构的差异。偏最小二乘路径模型（Partial 

Least Squares Path Modeling，PLS-PM）用于评估土

壤理化性质与细菌集群（以模块丰度和模块 PCoA 1

为表征变量）两个因子间的相互作用及其对水稻产

量的影响；每个因子中的指标变量均有显著作用。

PERMANOVA 和 PLS-PM 分 析 分 别 在 R 3.6.3

“vegan”和“plspm”包中进行。模块中优势物种的

差异分析在 R 3.6.3“DESeq2”包中进行，增加的

（Enriched）OTUs 用 log2 fold change > 1.0 鉴定，减

少的（Deleted）OTUs 用 log2 fold change < 1.0 鉴定。

微生物丰度与水稻产量的相关性用“Spearman”相

关系数表示。 

2  结  果 

2.1  土壤有机质、养分含量和 pH 

基于土壤 pH、有机质、养分含量的 PCA 分析

处理可以分为三组：CK、RJ+RJM1 和 RJM2+RJM3

（图 1），PERMANOVA 表明三组之间两两差异显著

（P < 0.01）。土壤 pH、SOM、DOC 均随着木本泥炭

施用量的增加而增加，RJM2+RJM3 达最高水平，

较其他组分别高 3.68%～13.78%、26.11%～58.53%

和 17.19%～29.01%（图 1，表 2）。尽管有机物料施

用显著提升 ROC 和 MBC 含量，但它们在有机物料

处理间变化不显著。土壤养分在不同处理间变化主

要表现为 RJ+RJM1 积累氮素，其中 NO3
–-N 和 DON

含量分别较其他组高 20.00%～121.82%和 24.67%～

92.18%；而 RJM2+RJM3 则主要表现在 AP 和 AK

等元素含量有增加趋势，尤其是 AP 含量较其他组

高 5.33%～25.93%（表 2，图 1）。 

2.2  土壤细菌群落组成 

2.2.1  细菌群落组成及其与土壤理化性质之间关系 

图 2a 表明，五个处理门水平的细菌优势菌群均

为 变 形 菌 门 （ Proteobacteria ）、 放 线 菌 门

（Actinobacteria）、酸杆菌门（Acidobacteria）和绿弯

菌 门 （ Chloroflexi ）， 占 细 菌 总 丰 度 的 78.13%～

82.40%。对不同处理细菌群落组成进行 PCoA 分析

（图 2b），发现主坐标前两轴共解释了群落 79.96%

的变异，五个处理可分为四组，分别为 CK、RJ、

RJM1、RJM2+RJM3。PERMANOVA 表明四组之间

两两差异显著（P < 0.01）。土壤理化性质与细菌群

落的 RDA 分析表明（图 2c），pH、SOM 和 MBC 是

主导细菌群落变化的最主要环境因子（P < 0.01），

同时细菌群落组成还受 ROC、DOC、NO3
–-N、DON、

AK 和 MBN 等 指 标 的 影 响 （ P < 0.05）， 其 中

RJM2+RJM3 的细菌群落组成主要受制于 pH、SOM、

DOC 的变化。 

2.2.2  细菌共现网络及其集群    为了明确细菌群

落对有机物料的响应，利用“Spearman”相关关系

构建细菌共现网络（图 3）。网络主要由 3 个模块组

成，3 个模块包含的节点数占网络中所有节点数的

86.20%。其中，模块 1 占比最大（37.63%）（图 3a）；

模块 2 和模块 3 占比分别为 33.52%和 15.05%。模

块 1 中细菌相对丰度随着木本泥炭施用量的增加而

增加，但在 RJM3 处理中丰度有所降低；RJM2 

 

图 1  基于土壤 pH、有机质、养分含量的 PCA 分析 

Fig. 1  Principal component analysis（PCA）depicting the 

Bray-Curtis distance of soil physicochemical properties as affected 
by combined application of crop straw with different amounts of 

woody peat 
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表 2  秸秆配施不同用量木本泥炭对水稻土理化性质的影响 

Table 2  Effects of combined application of crop straw with different amounts of woody peat on soil physicochemical properties 

土壤性质 Soil properties CK RJ RJM1 RJM2 RJM3 

pH 5.88±0.06c 6.01±0.19c 6.25±0.07b 6.48±0.07a 6.69±0.15a 

有机质 SOM①/（g·kg–1） 10.08±0.56b 11.28±0.48b 11.99±2.94b 15.12±0.61a 15.98±2.04a 

全氮 TN②/（g·kg–1） 0.92±0.03ab 0.91±0.02ab 1.02±0.07a 0.86±0.01b 0.89±0.12b 

全磷 TP③/（g·kg–1） 2.00±0.11ab 2.17±0.17a 1.78±0.17b 1.90±0.08ab 1.68±0.29b 

全钾 TK④/（g·kg–1） 12.14±0.35ab 12.34±0.83ab 11.68±0.20b 12.13±0.37ab 12.77±0.32a 

铵态氮 NH4
+
-N/（mg·kg–1） 3.40±0.11b 2.98±0.16b 2.80±0.52b 6.78±0.74a 3.19±0.47b 

硝态氮 NO3
–
-N/（mg·kg–1） 3.60±0.25bc 4.32±0.32ab 4.88±0.18a 2.20±0.63d 2.74±0.92cd 

有效磷 AP⑤/（mg·kg–1） 42.07±2.31b 46.76±4.77a 40.38±9.82a 49.25±6.70a 50.85±2.75a 

速效钾 AK⑥/（mg·kg–1） 98.57±5.78b 108.90±5.95b 107.78±5.20b 103.25±3.09b 132.73±9.95a 

可溶性有机碳 DOC⑦/（mg·kg–1） 27.30±5.78b 27.86±2.49b 27.66±2.44b 32.63±1.93ab 35.22±3.36a 

可溶性有机氮 DON⑧/（mg·kg–1） 3.77±0.19c 4.70±0.34b 5.65±0.48a 2.94±0.06d 3.47±0.11cd 

易氧化有机碳 ROC⑨/（g·kg–1） 1.47±0.34b 2.73±0.04a 2.82±0.45a 2.91±0.50a 2.69±0.30a 

微生物生物量碳 MBC⑩/（mg·kg–1） 118.34±8.09b 164.59±7.37a 169.55±18.98a 173.19±4.95a 163.73±8.38a 

微生物生物量氮 MBN /（mg·kg–1） 6.82±0.79b 9.13±1.72ab 12.36±1.45a 9.72±1.72ab 10.79±2.35a 

①Soil organic matter，②Total nitrogen，③Total phosphorus，④Total potassium，⑤Available phosphorus，⑥Available Potassium，

⑦Dissolved organic carbon，⑧Dissolved organic nitrogen，⑨Easily oxidation organic carbon，⑩Microbial biomass carbon，  Microbial 

biomass nitrogen. 注：同行不同字母表示不同处理间差异显著（Duncan，P < 0.05），下同。Note：Different letters in a row indicate a 

significant difference between treatments（Duncan method，P < 0.05）. The same is below. 

 

注：（a）土壤细菌在门水平上的组成及相对丰度；（b）不同处理的细菌群落 PCoA 分析；（c）土壤细菌群落组成和理化性质的

RDA 分析。Note：（a）Relative abundance of the major bacterial phyla，（b）principal co-ordinate analysis（PCoA）plots OTU-based Bray-Curtis 

distance between 15 soil samples，（c）redundancy analysis（RDA）of bacterial communities based on 16S rRNA genes under five treatments. 

 

图 2  秸秆配施不同用量木本泥炭对土壤细菌群落组成的影响 

Fig. 2  Effects of combined application of crop straw with different amounts of woody peat on soil bacterial community composition 
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注：a）细菌共现网络；b）不同处理的模块丰度；c）单一模块内细菌的 PCoA 分析。Note：a）co-occurrence network of bacterial；

b）relative abundance of modularity under five treatments；and c）for principal co-ordinates analysis of bacterial in a single muddle. 

 
图 3  秸秆配施不同用量木本泥炭的土壤细菌生态集群组成及其丰度 

Fig. 3  Effects of combined application of crop straw with different amounts of woody peat on soil bacterial clusters composition and their 
relative abundance 

处理的模块 2 相对丰度最高；有机物料施用显著降

低了模块 3 中细菌相对丰度，其中 RJM2 和 RJM3

处理最低（图 3b）。对不同模块中的 OTU 进行 PCoA

分析（图 3c），发现对于模块 1 和模块 2 的细菌群 

落 ， 处 理 均 可 分 为 四 组 ， 即 CK 、 RJ 、 RJM1 、

RJM2+RJM3，该分组模式与总体细菌群落的分组模

式（图 2b）相同；而对于模块 3，处理分为三组，即

CK、RJ+RJM1、RJM2+RJM3（图 3c）。PERMANOVA

结果表明每个模块的组间两两差异显著（P<0.01）。 

2.3  水稻产量 

图 4 表明，与不添加任何有机物料的对照（CK）

相比，施用有机物料能显著提升水稻产量，其中秸

秆与木本泥炭联合施用处理的增产效果更明显，但

木本泥炭施用量之间没有显著差异。与 CK 相比，

RJ 处理的水稻产量显著提高了  13%，而 RJM1、

RJM2、RJM3 的产量平均增幅为 31%。 

2.4  土壤理化性质和微生物集群对水稻产量的

影响 

通过构建偏最小二乘路径模型，探究土壤理化

性质和微生物集群性质对水稻产量的影响（图 5）。

结果表示，微生物集群中模块 1 对水稻产量具有直

接显著正效应，其中土壤理化性质通过直接显著影

响模块 1 性质而间接影响作物产量（图 5a），并且

产量变化主要通过模块 1 的相对丰度（M1）和群落 
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注：不同小写字母表示处理间的差异显著性（Duncan，P < 

0.05 ）。 Note ： Different letters indicate significant differences 

between treatments（Duncan method，P < 0.05）. 

 
图 4  秸秆配施不同用量木本泥炭对水稻产量的影响 

Fig. 4  Effects of combined application of crop straw with different 
amounts of woody peat on rice yield 

组成（PCoA）变化来调控（图 5b）；而模块 2 和模

块 3 与水稻产量均没有显著效应（图 5a）。因此，

决定模块 1 相对丰度变化的优势物种，及模块 1 不

同处理间的差异物种均可能对水稻产量产生显著

影响。 

图 6 表示，导致模块 1 中不同处理间物种相对

丰度变化的优势物种包括：盖勒氏菌（Gaiellaceae 

unidentified ）、 类 诺 卡 氏 菌 （ Nocardioidaceae 

unidentified）、土壤球菌（Terracoccus）、从毛单胞

菌（Comamonadaceae unidentified）和黄色土源菌

（Flavisolibacter）。与 CK 相比，有机物料施用均有

提升盖勒氏菌、类诺卡氏菌、土壤球菌、从毛单胞

菌丰度的趋势，而秸秆与木本泥炭联合施用（即

RJM1、RJM2、RJM3 处理）的提升效果均达显著水

平，其中盖勒氏菌、类诺卡氏菌、土壤球菌丰度在

RJM2 处理中最高。与 CK 相比，RJ 处理显著提升

黄色土源菌相对丰度，但 RJM1、RJM2、RJM3 处

理中其丰度则没有显著变化。 

 

①Soil physicochemical properties，②Module 1，③Module 2，④Module 3，⑤Rice yield. 注：a）中箭头表示因果关系，黑色数

字表示直接效应系数，实线和虚线实线分别表示正效应和负效应；*表示 P ≤ 0.05 水平上显著，**表示 P≤ 0.01 水平上显著，***

表示 P≤0.001 水平上显著；GOF：该模型的拟合优度。b）因子的解释变量：M1，M3：模块 1，模块 3 的相对丰度，M1P，M2P，

M3P：基于模块 1、模块 2、模块 3 OTU 的 PCoA 1。路径系数执行自主抽样 1 000 次。Note：a）The line with arrows indicates the causal 

relationships，black numbers represent direct effect path coefficient，and solid and dashed lines indicate positive and negative relationships，

respectively；Coefficients differ significantly from 0 are indicated by * P ≤ 0.05，** P ≤ 0.01，*** P ≤0.001. GOF：The Goodness of 

Fit assesses the model. b）the amount of variability explained by the variables. M1 and M3：the relative abundance of Module 1 and Module 

3；M1P，M2P，and M3P：PCoA 1 of Module 1，Module 2，and Module 3. Path coefficients are calculated after 1000 bootstraps. 

 
图 5  路径分析评估土壤理化性质和微生物集群对作物产量的影响 

Fig. 5  Directed graph of the partial least squares path model（PLS-PM）evaluated the effects between soil physicochemical properties，microbial 

clusters，and rice yield 

基于火山灰图对四组处理（即 CK、RJ、RJM1、

RJM2+RJM3）模块 1 的差异物种分析结果表明（图 7），

RJ 中 SC-I-84 unidentified 丰度显著增加，而红螺菌

（ Rhodospirillaceae unidentified） 丰 度 显 著 降 低 ；

RJM1WD2101 unidentified 丰度显著增加，而厌氧蝇

菌（Anaerolinaceae unidentified）丰度显著降低；

RJM2+RJM3 中 WD2101 unidentified 和鞘脂杆菌

（Sphingobacteriales unidentified）丰度显著增加。 

为了进一步明确特定微生物物种丰度与水稻产

量的潜在关系，对模块 1 中导致丰度变化的优势物 
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图 6  不同处理模块 1 中细菌优势物种的丰度（丰度占所

有物种总丰度的 1%以上的物种） 

Fig. 6  Relative abundance（%）of dominant species（their sum 

accounts for more than 1% of the total species abundance）in module 

1 of treatments 

种和不同处理间的主要差异物种丰度与水稻产量进

行了相关分析。结果表明，水稻产量与盖勒氏菌、

类 诺 卡 氏 菌 、 土 壤 球 菌 、 从 毛 单 胞 菌 、 SC-I-84 

unidentified、WD2101 unidentified 和鞘脂杆菌丰度

呈显著正相关，与黄色土源菌和红螺菌丰度呈显著 

负相关，与厌氧蝇菌丰度相关性不显著（表 3）。 

3  讨  论 

3.1  外源有机物料施用对土壤理化性质的影响 

不同有机物料施用导致土壤理化性质的变化不

同，5 个处理表现为 3 组（即，CK、RJ+RJM1、

RJM2+RJM3）不同特征的理化性质（图 1），其中

RJM2+RJM3 的主要特征为显著提升了土壤 SOM、

DOC、pH、AK、AP 含量，RJ+RJM1 则显著增加了

NO3
–-N 和 DON 含量（表 2）。有研究表明，土壤耕

层 SOM 含量增加 10 g·kg–1（1%），需要一年两熟的

农田秸秆连续全量还田 10～20 年，而每公顷土壤施

用约 23 t 木本泥炭增加的腐殖质量，即可达到耕层

SOM 含量增加 1%的目标；木本泥炭和秸秆配施，同

时添加生物激发剂，可以促进团聚体的形成和腐殖质

向颗粒态、闭蓄态和有机无机结合态转变[11]。同时，

付威等[23]的研究表明，木本泥炭配施腐熟秸秆和生

物激发剂可快速提高土壤有机质含量，增加土壤团聚

体数量及稳定性，有利于土壤有机质的累积。 

 

注：每一个节点代表一个 OTU，依次为模块 1 中 RJ 处理与 CK 对比；RJM1 处理与 CK 对比；RJM2 处理与 CK 对比；RJM3

处理与 CK 对比。灰色部分代表丰度差异不显著的 OTU。Note：Each point represents an individual OTU；the plot depicts a comparison 

between CK and RJ in module 1；a comparison between CK and RJM1 in module 1；a comparison between CK and RJM2 in module 1；

comparison between CK and RJM3 in module 1，respectively. The grey part represents no significant difference. 

 
图 7  模块 1 中处理物种丰度显著增加（蓝色）或降低（红色）的火山灰图分析 

Fig. 7  Effects of the treatments on the abundance of OTUs in module 1 as depicted in the volcano of significantly enriched（blue）and depleted

（red）among different treatments 
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表 3  模块 1 中优势物种和差异物种与产量相关性 

Table 3  Spearman correlations among the relative abundance of module 1 dominant species，differential species，and rice yield 

物种 Microbial species 水稻产量 Rice yield 

盖勒氏菌 Gaiellaceae unidentified 0.75** 

类诺卡氏菌 Nocardioidaceae unidentified 0.91*** 

土壤球菌 Terracoccus 0.81*** 

从毛单胞菌 Comamonadaceae unidentified 0.73** 

黄色土源菌 Flavisolibacter –0.54* 

SC-I-84 unidentified 0.83*** 

WD2101 unidentified 0.79*** 

鞘脂杆菌 Sphingobacteriales unidentified 0.58* 

红螺菌 Rhodospirillaceae unidentified –0.80*** 

厌氧蝇菌 Anaerolinaceae unidentified –0.47 

注：NS 表示相关关系不显著，* P≤0.05，** P≤0.01，*** P≤0.001。 Note：NS indicates no significant correlation，*，**，

and *** indicate significant correlation at 0.05，0.01，and 0.001 levels，respectively. 

 
RJM2+RJM3 的 SOM 含量最高，因为其木本泥

炭的施用量高。大量研究已经发现 SOM 含量与外源

有机物料的施用量呈显著正相关[24-25]；本研究所用

的木本泥炭难分解，主要用来提高 SOM 中的惰性有

机碳含量[25]；秸秆作为易分解的有机物料，提供的

碳源一方面促进土壤微生物的生长，同时微生物分

解的有机物质又作为土壤活性碳如 DOC 等储存起

来[26]。土壤 pH 由 CK 的 5.88 显著提升至 RJM2+ 

RJM3 的 6.48 和 6.69（表 2），这可能是由于木本泥

炭含有大量羟基等官能团[27]，可以中和土壤溶液中

的氢离子，从而使土壤由酸性逐渐趋于中性。另一

方面，RJM2+RJM3 的 AP 和 AK 含量比较高（图 1，

表 2），表明这两个处理木本泥炭和秸秆的施用比例

有活化养分的功效，尤其是活化 P 的效果更为明显。

这可能与 RJM2+RJM3 中土壤球菌和从毛单胞菌相

对丰度显著增加有关（图 6），土壤球菌多数种类具

有溶钾功能，能显著提高土壤 AK 的含量[28]；而从

毛单胞菌具有溶磷的功能，能显著提高土壤中 AP

的含量[29]。 

RJ+RJM1 的 NO3
–-N、DON 含量显著增加（图 1，

表 2），表示其有积累和固定氮素的趋势，这可能是

由于添加外源有机物料后，土壤微生物群落组成发

生了改变。同时，RJ 的 NO3
–-N、DON 含量增加，

作物产量较 RJM1 显著降低，可能也与作物氮素携

出量低有关。比如，RJ 处理黄色土源菌相对丰度显

著升高（图 6），其有利于土壤硝化反应的进行，进

而促进 NO3
–-N 的积累[30]。RJM1 处理类诺卡氏菌和

土壤球菌相对丰度显著升高（图 6），二者均属于放

线菌，其具有降解秸秆的能力，降解过程中产生大

量 DON[31-33]。 

3.2  土壤理化性质对细菌群落组成的影响 

本研究中 pH、SOM 和 MBC 是主导细菌群落变

化的最主要环境因子（P<0.01），同时细菌群落组成

还受 ROC、DOC、NO3
–-N、DON、AK 和 MBN 等

指标影响（P<0.05），其中 RJM2+RJM3 的细菌群落

组成主要受制于 pH、SOM、DOC 的变化（图 1）。 

施用有机物料可显著改变细菌群落组成[18，34]。

本研究表明，根据细菌群落组成特征，处理可分成

4 组，即 CK，RJ，RJM1，RJM2+RJM3（图 2b），

主要与土壤 pH、SOM 和 MBC 变化有关，其中

RJM2+RJM3 的细菌群落组成主要与 pH、SOM 和

DOC 变化有关（图 2c）。大量研究表示，土壤 pH

是主控土壤微生物群落组成的重要因子之一[10，35-36]。

王晓洁等[35]研究发现，pH 是影响不同类型水稻土微

生物群落组成的主要环境因子；陈美淇等[10]研究发

现 pH 主导了外源有机物料添加后水稻土细菌群落

组成差异，这可能是由于微生物生活习性受 pH 调

控，如 Actinobacteria 嗜好在中性偏碱环境中生存，

而 Acidobacteria 活性随 pH 升高而降低[37]，与本研

究结果相同（图 2a）。SOM 含量同样会显著影响土
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壤微生物群落组成。Chen 等[38]研究发现，短期秸秆

还田后，微生物群落结构差异主要由 SOM 和 MBC

主导，这可能是由于 SOM 含量增加，增加了养分供

给，有利于 Proteobacteria 和 Actinobacteria 等富营

养型微生物的生长，这与本研究结果一致（图 2a）；

而土壤 MBC 含量往往用来表征微生物生物量的大

小，其常与 SOM 含量显著正相关。DOC 是土壤中

易被微生物快速吸收利用的碳组分，微生物的代谢

产物也是 DOC 的重要来源，施用有机物料会增加

DOC 含量进而影响微生物群落组成[26]。 

3.3  细菌群落组成与水稻产量之间关系 

基于网络分析和路径分析发现，作物产量主要

与决定模块 1 相对丰度变化的优势物种，及其中不

同处理间（即 CK、RJ、RJM1、RJM2+RJM3）的差

异物种显著相关（图 3，图 5，表 3），其中盖勒氏

菌、类诺卡氏菌、土壤球菌、从毛单胞菌、WD2101 

unidentified、鞘脂杆菌、SC-I-84 unidentified 丰度与

产量呈显著正相关，黄色土源菌和红螺菌丰度与产

量呈显著负相关（图 5a，表 3）。RJ 处理显著增加

了黄色土源菌和 SC-I-84 unidentified 丰度，而显著

降低了红螺菌丰度（图 6，图 7），表示该处理产量

增加主要与 SC-I-84 unidentified 丰度增加和红螺菌

丰度降低对产量的正效应超过黄色土源菌丰度增加

对产量的负效应有关；RJM1 处理盖勒氏菌、类诺

卡氏菌、土壤球菌、从毛单胞菌、WD2101 unidentified

丰度显著增加，而厌氧蝇菌丰度显著降低（图 6，

图 7），表示该处理产量增加与前 5 个物种丰度显著

增加有关；RJM2+RJM3 导致盖勒氏菌、类诺卡氏

菌、土壤球菌、从毛单胞菌、WD2101 unidentified、

鞘脂杆菌丰度显著增加（图 6，图 7），表示该组产

量显著增加与上述 6 个物种丰度显著增加有关。上

述结果进一步表明，RJM2+RJM3 较 RJM1 处理刺激

更多的与作物产量正相关的优势物种。 

盖勒氏菌是一种植物有益菌，可以通过分泌多种

活性物质抑制土壤病原菌的生长，促进作物生长[39]。

类诺卡氏菌和土壤球菌属于放线菌，可以通过分解

秸秆中纤维素为作物提供养分[28，32-33]。从毛单胞菌

属于变形菌，作为一类有益菌，能分泌多种物质抑

制病原菌的生长，促进作物增产 [29 ， 40]。WD2101 

unidentified 作为一类富营养型细菌，在泥炭中多有

分布，主要参与泥炭中稳定性碳向活性碳的转变，

增加土壤中碳的可利用性，促进作物生长[41-42]。有

研究表明鞘脂杆菌具有代谢多种碳源的能力，其在

有机质转化方面具有重要作用[43]。水稻虽然是喜铵

作 物 ， 但 可 以 通 过 特 定 的 植 物 根 系 转 运 体 吸 收

NO3
–-N，为水稻生长提供 15%～40%的氮素养分[44]；

SC-I-84 unidentified 可以通过分泌代谢产物参与土

壤 NH4
+-N 向 NO3

–-N 的生化反应，促进作物生长[45]。

黄色土源菌在土壤 C/N 过高的情况下，可能会与作

物竞争氮素，不利于作物的生长[46]。红螺菌在土壤

中会与其他微生物竞争活性有机质用于自身生长

和繁殖，可能会降低有益菌的丰度，进而抑制作物

生长 [47]。 

4  结  论 

本文研究结果表明，不同比例下的木本泥炭和

秸秆配施均能显著提高水稻产量，其中木本泥炭和

秸秆施用量比例为 3︰1（RJM2）和 4︰1（RJM3）

的 SOM 和 DOC 含量显著高于 2︰1（RJM1），表示

RJM2 和 RJM3 提升有机质含量更为明显。RJM2 和

RJM3 的细菌群落组成相似，并主要受制于 pH、

SOM、DOC 的变化，但与 RJM1 的群落组成显著不

同。相关性分析发现，RJM2 和 RJM3 处理的产量增

加主要与其刺激的 6 个优势物种有关，即盖勒氏菌、

类 诺 卡 氏 菌 、 土 壤 球 菌 、 从 毛 单 胞 菌 、 WD2101 

unidentified、鞘脂杆菌，其丰度均在 RJM2 和 RJM3

中最高，而 RJM1 的产量增加主要与刺激上述除鞘

脂杆菌外的 5 个物种有关，表示 RJM2 和 RJM3 较

RJM1 能刺激更多与作物产量正相关的优势物种。

因此，从经济效益考虑，木本泥炭与秸秆施用量比

例为 3︰1 时能通过改善土壤理化性质、刺激更多与

作物增产有关的优势物种来达到土壤有机质和作物

产量同时快速提升的效应，故为适宜施用比例。 
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