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摘 要：稻田土壤固碳潜力巨大，秸秆添加对微生物介导的土壤有机碳（SOC）周转有重要影响。为探究秸秆输入驱

动 SOC 形成的微生物贡献机制及氮磷调控效应，以亚热带红壤水稻土为研究对象，通过为期 300 天的室内培养实验，

分别以磷脂脂肪酸（PLFA）和氨基糖（AS）为活体微生物和死亡微生物残体标识物，探讨秸秆（S）及秸秆耦合氮磷

添加（S+NP）对微生物群落及其残体积累过程的影响。结果表明：与对照（CK）相比，S 和 S+NP 处理显著增加土

壤总 PLFA 含量（P＜0.05），且真菌生物量的增幅（65.1%~130.1%）大于细菌（22.7%~34.3%）。在培养 300 d 时，

S+NP 处理中真菌生物量显著高于其他处理，且真菌细菌生物量比值（F/B）相较于 CK 显著增加（P＜0.05）。表明秸

秆耦合氮磷添加会在较长的时间尺度上对土壤微生物群落结构产生影响，使土壤微生物群落逐渐转为真菌主导的群

落结构。在整个培养期间，S 和 S+NP 处理中微生物残体积累量均显著高于对照（P＜0.05），真菌残体的变化与之相

似。但细菌残体在培养结束时降低，S+NP 处理中其含量显著低于 S 处理（P＜0.05），这可能与培养后期细菌残体发

生矿化有关。相关性分析表明，微生物生物量、微生物残体及 SOC 之间呈显著正相关关系（P＜0.05），证明了外源

秸秆输入后稻田 SOC 形成和转化主要由微生物驱动，与微生物介导机制紧密相关。综上，秸秆还田对稻田土壤有机

碳库的影响与微生物群落结构及其介导的残体积累过程密切相关，并且这一过程受外源氮磷养分的供给调控。从元

素计量平衡角度，补充适量的氮磷养分，有助于较长时间尺度上促进微生物来源有机碳组分的积累，尤其是真菌来源

残体碳，这对于通过农田养分管理措施来调控微生物介导的有机碳截获过程具有重要指导意义。 
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Abstract:【Objective】Paddy soil has enormous potential for carbon sequestration and straw inputs in these soils strongly 

influence the microorganism-mediated turnover of soil organic carbon (SOC). This study aims to explore the microbial 

processes involved in the formation of SOC in response to straw inputs and to determine the regulatory effects of nitrogen and 

phosphorus on these microbial processes. 【Method】A 300-day laboratory experiment was conducted to investigate the effects 

of straw (S) and straw combined with nitrogen and phosphorus nutrient additions (S+NP) on soil microbial communities and 

their necromass accumulation processes, in a subtropical red loam rice soil. Phospholipid fatty acids (PLFA) and amino sugars 

(AS) were used as microbial biomarkers to indicate living microbial biomass community and necromass, respectively. 【Result】

The results showed that compared to the control (CK) treatment, the S and S+NP treatments significantly increased the total 

soil PLFA content (P < 0.05) and the increase in fungal biomass (65.1%-130.1%) was greater than that of bacterial biomass 

(22.7%-34.3%). Fungal biomass was significantly higher in the S+NP treatment than that in the other treatments at the later 

incubation stage of 300 d, and the ratio of fungal/bacterial biomass (F/B) also significantly increased in straw plus high rate of 

nutrient supply (P < 0.05). Our results suggested that nitrogen and phosphorus application may affect soil microbial community 

structure over a longer time after straw amendment, which gradually shifted towards a fungal-dominated community structure 

with time. The accumulation of microbial necromass was significantly higher in both S and S+NP treatments than in the control 

throughout the incubation period (P < 0.05), and the dynamics of fungal necromass mirrored the total microbial necromass. 

However, bacterial necromass reduced remarkably at the end of the incubation and their content was significantly lower in the 

S+NP treatment than that in the S treatment (P < 0.05), suggesting its decomposition in the later stages of incubation. Further 

correlation analysis showed significant positive correlations between microbial biomass, microbial necromass and SOC (P < 

0.05). This demonstrates the importance of microbial mediated mechanisms driving SOC formation and transformation in 

paddy fields following exogenous straw application. 【Conclusion】In conclusion, the impact of straw return on soil organic 

carbon pool in paddy fields is closely related to microbial community structure and its mediation of necromass accumulation 

process, which may be regulated by extraneous nutrient supply. Furthermore, supplementation with moderate amounts of 

nitrogen and phosphorus nutrients can facilitate the accumulation of organic carbon fractions of microbial origin over longer 

time scales, especially the fungal necromass carbon. This will be of significant importance in regulating microbial-mediated 

organic carbon sequestration processes through on-farm nutrient management practices. 

Key words: Paddy soil; Straw return; Microbial community structure; Microbial necromass; Soil organic carbon 

 

稻田土壤是我国最重要的农田土壤类型之一，其中约 60%分布在我国亚热带地区。研究表明，

我国稻田土壤固碳潜力明显高于相同生境下的旱地土壤[1-2]。红壤是我国亚热带主要的土壤类型之一，

总面积约 204 万 km2，是我国南方水稻生产中重要的土壤资源[3]。然而，由于强烈风化和利用不当，

红壤存在土质较差、有机质含量低、土壤肥力较低等一系列问题[4]。因此，提高红壤有机碳固存对于

提高土壤肥力和作物产量至关重要。水稻秸秆还田作为外源有机质输入稻田土壤的重要途径之一，

被证实能够提高稻田土壤有机碳（SOC）库含量，改良土壤结构，增强土壤肥力，提高水稻产量，是

实现土壤可持续利用的重要的农田管理措施[5–7]。土壤微生物作为外源有机质转化和固存过程的关键

因子，在水稻秸秆还田中发挥着重要作用。微生物通过同化作用将外源秸秆合成自身组分，并伴随

自身生长、繁殖、死亡，最终以微生物残体形式稳定固存在土壤中。这部分稳定微生物源有机碳占

SOC 库的一半以上[8]。尽管活体微生物生物量对 SOC 的贡献不到 5%，但其生长速率及群落结构变

化直接影响着死亡微生物残体的生成和稳定[9]。 
由于水稻秸秆较高的 C/N、C/P，通常情况下秸秆还田常常伴随着氮磷养分的相对缺乏，微生物

对外源秸秆的转化过程与 SOC 的固存也受到土壤养分可利用性的制约[10]。营养胁迫条件下，微生物
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调节自身代谢功能以维持元素化学计量，挖掘 SOC 来获取自身生长所需养分[11-12]。因此，土壤中的

氮磷养分作为微生物生长繁殖的驱动因子直接影响着微生物群落生长和微生物残体的形成。秸秆还

田配施氮磷能够一定程度上维持土壤元素化学计量平衡，对微生物群落结构及合成代谢外源有机质

的微生物过程起到积极调控作用[13]。研究表明，与单独秸秆添加相比，同时配合施肥能够促进秸秆

分解，改变微生物的群落结构，促进微生物生物量的增加和残体的生成[14–16]。Bei 等[17]通过 56 d 的

室内培养试验发现，单独添加秸秆和秸秆联合氮肥添加处理下三种不同土地利用方式的土壤微生物

生物量碳均未改变，但微生物生物量的响应却不同，秸秆联合氮肥添加显著提高了施有机肥土壤中

的真菌细菌比值，其比值在废弃农田和未施肥农田中没有显著变化。秸秆降解需要微生物许多代谢

步骤，秸秆长时间分解可能会引发微生物复杂的微生物互作等造成其群落结构改变。因此，前人研

究中微生物对秸秆耦合养分添加响应的差异可能与不同土壤的养分含量、土壤中微生物群落结构和

不同秸秆的分解特性等有关，这也体现了外源有机质添加后微生物对其分解利用和自身周转的复杂

性[18]。同时，微生物残体的积累和转化与微生物群落组成紧密相关。活体微生物的群落组成和不同

的生活史策略会对其后续微生物量的合成和同化代谢产物的生成与积累造成影响。外源植物残体和

养分输入会影响不同生长效率微生物类群的碳源利用效率[19–21]，这直接影响了微生物残体碳的形成

积累和对 SOC 的贡献。目前关于秸秆与氮磷配施如何影响稻田土壤微生物群落组成及最终残体的积

累动态尚不清楚，活体微生物量与微生物残体之间的内在关联性研究仍非常有限。开展这方面研究

有助于深入认识秸秆还田影响稻田 SOC 动态的内在微生物作用机制。 
因此，本研究以亚热带红壤水稻土为研究对象，基于为期 300 d 的室内模拟培养实验，探讨秸

秆及其耦合氮磷添加对微生物生物量、群落组成及死亡残体积累动态的影响，解析活体微生物与死

亡残体含量变化之间的内在关联，探讨秸秆输入驱动 SOC 形成的微生物贡献机制及氮磷调控效应，

以期为优化秸秆及肥料施用提供理论支持和参考依据。主要提出两点科学问题：（1）外源秸秆添加

后微生物群落和微生物残体的变化及氮磷调控机制。（2）秸秆及其耦合氮磷添加后如何通过影响活

体微生物从而影响微生物残体的变化。本研究假设：（1）秸秆及其耦合氮磷添加会改变微生物群落

结构，且各类微生物生物量会随培养时间延长而发生变化，而秸秆耦合氮磷养分添加会使微生物群

落结构加速转变为真菌和革兰氏阴性菌为主的群落。（2）与单独添加秸秆相比，秸秆耦合氮磷添加

能够提高微生物残体碳及其占有机碳的比例，且微生物残体碳受微生物群落结构的显著影响。 

1 材料与方法  

1.1 供试材料 
供试土壤采自位于江西省南昌市进贤县张公镇的江西省红壤及种质资源研究所（28°15′N，

116°20′E）。该地属于亚热带季风湿润气候，年平均气温 18.1 ℃，年平均降雨量 1 537 mm。试验田土

壤为第四纪黏土母质发育的潴育性红壤，近 3 年种植制度为油菜-旱稻轮作。土样采集于水稻收获后

秋冬季节田面完全落干水分时进行。使用五点混合采样法对 0 ~ 15 cm 深度的耕层土壤进行采集，剔

除可见根系和石砾等，过 2 mm 筛，一部分于 4 ℃冰箱冷藏保存，一部分自然风干用于后续培养试

验。采集土样的基本理化性质如下：土壤 pH5.29，有机质含量 14.1 g·kg-1，水解氮含量 102 mg·kg-1，

有效磷含量 26.9 mg·kg-1。 
1.2 试验设计 

室内培养试验设置 3 个处理：空白对照（CK）、单独添加秸秆（S）、秸秆耦合氮磷添加（S + NP），
每个处理重复 3 次。其中水稻秸秆采集自南京信息工程大学农田试验站（32°13′ N, 118°43′ E），于水

稻成熟期收获，水稻秸秆的添加量为 11.6 g·kg-1土（C 5 mg·g-1 土，过 0.5 mm 筛）。配施的无机氮磷

养分分别为硫酸铵（(NH4)2SO4）和磷酸二氢钾（KH2PO4），氮磷添加量分别为 N 125 mg·kg-1 土和 P 
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30 mg·kg-1 土。首先称取 20 g 风干土于培养瓶中，在培养箱中 25 ℃恒温避光预培养一周，土样含水

量保持在 70%田间持水量。正式培养根据处理一次性加入秸秆及氮磷，之后同样保持恒温 25 ℃避光

培养，土壤样品湿度控制在田间持水量的 70%，使用称重法补充水分，水分含量波动的控制范围小

于 2%。培养周期为 300 d，土壤样品共取样 3 次，分别在第 30、105、300 天进行破坏性取样，测定

土壤基本理化性质、磷脂脂肪酸和土壤氨基糖的含量。 
1.3 土壤理化性质及微生物生物量的测定 

SOC 和土壤全氮（TN）使用元素分析仪（Elementar Analysensysteme GmbH, Germany）进行测

定。土壤铵态氮和硝态氮通过 KCl 浸提后使用连续流动分析仪（Skalar SAN++ System, Skalar Analytical 
B.V., Breda, Netherlands）测定二者浓度，铵态氮和硝态氮的总和为土壤无机氮（IN）[22]。土壤有效

磷（AP）含量采用钼锑抗比色法进行测定[23]。土壤微生物生物量的测定采用磷脂脂肪酸（PLFA）进

行表征。土壤样品冻干后，采用 Bligh-Dyer 法[24]，通过提取脂类、分离磷脂和甲醇酯化来提取土壤

微生物的 PLFA。然后将加入正己烷溶解氮吹后的磷脂脂肪酸甲酯，使用 MIDI 全自动微生物鉴定系

统（MIDI Inc., Newark, DE, USA）和气相色谱仪（Agilent 7890B, Agilent, Palo Alto, CA, USA）检测

微生物 PLFA。根据各组分的出峰时间和保留时间，与系统谱库中的标准值匹配来鉴定 PLFA 的种

类。根据表 1 对土壤 PLFA 进行归类[25]。革兰氏阳性菌（G+）为放线菌门和厚壁菌门的总和；G+和

革兰氏阴性菌（G-）的总和为细菌生物量；真菌生物量为丛枝菌根真菌和腐生真菌的总和；总微生物

PLFA 为真菌、细菌和非特异性 PLFA 的总和。 
表 1 土壤微生物 PLFA归类 

Table 1 Species of soil microbial PLFAs 

微生物类群 

Microbial group 

生物标识物 

Biomarkers 

细菌 

Bacteria 

革兰氏阳性菌 G+ 

Gram-positive 

bacteria 

放线菌门 

Actinobacteria 
10Me 16:0, 10Me 17:0, 10Me 18:0, 10Me 17:1ω7c 

厚壁菌门 

Firmicutes 

i14:0, i15:0, i16:0, i17:0, i18:0, a15:0, a16:0, a17:0, 

i17:1ω9c 

革兰氏阴性菌 G- 

Gram-negative 

bacteria 

 
16:1ω9c, 16:1ω7c, 17:1ω8c, 18:1ω7c, cy17:0ω7c, 

cy19:0ω7c 

真菌 

Fungi 

 

丛枝菌根真菌 

Arbuscular mycorrhizal 

fungi 

16:1ω5c 

 
腐生真菌 

saprophytic fungi 
18:2ω6c, 18:1ω9c, 18:3ω6c 

非特异性 PLFA 

Unspecific microbial 

PLFA 

  14:00, 15:00, 16:00, 17:00, 18:00, 20:00, 20:4ω6c 

1.4 土壤氨基糖的测定 
微生物残体碳使用土壤氨基糖来表征[26]。根据 Zhang 和 Amelung[27]的糖腈乙酰酯衍生气相色谱

法来测定土壤样品中氨基糖的含量。样品经过盐酸水解后，通过离心、纯化、衍生得到氨基糖衍生

化产物，使用气相色谱仪（Agilent 7890B GC, Agilent Technologies, Santa Clara, CA, USA）进行测定。

然后根据内标法计算氨基糖的含量[27]，计算公式如下： 
Cx=Ci×Ax×Rf /Ai                                （1） 
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式中，Cx为氨基糖的含量（mg·kg-1）；Ci为内标肌醇的浓度（mg·kg-1）；Ax和 Ai分别为氨基糖和样品

测定中肌醇的峰面积（mV·min-1）；Rf为每种氨基糖的相对矫正因子，利用标准样品中氨基糖和肌醇

的校正因子进行计算。 
将氨基糖含量进行数据转换可以得到微生物残体碳的数据[28-29]，公式如下： 

细菌残体碳=胞壁酸含量×45 （2） 
真菌残体碳=（氨基葡萄糖含量/179-2×胞壁酸含量/251）×179×9 （3） 

总微生物残体碳=真菌残体碳+细菌残体碳 （4） 
式中，微生物残体碳和氨基糖单位均为 mg·kg-1，45 是将胞壁酸含量转化为细菌残体碳的转化系数，

氨基葡萄糖转化为真菌残体碳的转化系数为 9，179 和 251 分别是氨基葡萄糖和胞壁酸的分子量。 
1.5 数据处理 

利用 IBM SPSS Statistics 25 和 R 4.2.2 进行数据分析，Origin 2021 进行绘图。采用双因素方差分

析和 LSD 多重比较法进行差异显著性检验，显著性检验水平为 0.05。基于 Spearman 相关系数来评

价不同指标之间的相关性。 

2 结 果  

2.1 土壤微生物群落结构的变化 
秸秆及秸秆耦合氮磷养分添加下土壤微生物群落结构变化如图 1 所示。秸秆及秸秆耦合氮磷均

显著改变了土壤微生物群落结构。与对照（CK）相比，单独秸秆添加处理（S）和秸秆耦合氮磷（S+NP）
下各微生物和总微生物的生物量显著提高，其中真菌生物量的增幅最大，S 和 S+NP 处理相较于对

照分别增加 46.0% ~ 127.7%和 65.1% ~ 130.1%。培养初期（前 30 天）内各处理间差异不显著，然而

随着培养时间延长，氮磷养分添加作用开始明显。培养结束时，相较于单独秸秆添加，S+NP 处理显

著增加了总微生物生物量（9.3%）和真菌生物量（8.9%）（图 1f 和图 1a）。细菌生物量随培养时间的

变化与真菌有所不同，表现为先升高后降低，培养后期 S+NP 处理中细菌生物量略高于 S 处理（图

1d）。与对照相比，秸秆和秸秆配施氮磷均显著增加了真菌与细菌的比值（图 1e）。此外，G+和 G-的

含量动态随培养时间变化不同，G+生物量在培养中期（30 ~ 105 d）升高后保持平稳，而 G-含量先升

高后降低（图 1b 和图 1c）。 
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注：CK：对照；S：单独秸秆添加；S+NP：秸秆耦合氮磷添加；G+:革兰氏阳性菌；G-：革兰氏阴性菌；F/B：真菌/细菌。图中数

据为平均值±标准差（n=3）,左上角为双因素方差分析结果，“处理×时间”表示二者的交互效应，“*”为 0.05 水平上显著，

“**”为 0.01 水平上显著，“ns”为不显著。交互效应显著时，小写字母表示所有处理之间的差异。交互效应不显著主效应显著

时，大写字母表示时间之间的差异，小写字母表示处理之间的差异。下同。Note: CK: Control; S: Straw addition; S+NP: Straw 

addition with nitrogen and phosphorus; G+: Gram-positive bacteria; G-: Gram-negative bacteria; F/B: fungi/bacteria. Data are expressed as 

means ± standard deviation (n=3), the results of the two-way ANOVA are shown in the upper left corner, and "treatment × time" indicates the 

interaction effect. “*” is significant at the level of 0.05, and “**” is significant at the level of 0.01, “ns” is no significant. When the 

interaction effect is significant, lowercase letters indicate significant differences among all treatments. When the interaction effect is not 

significant and the main effect is significant, uppercase letters represent significant differences among three times and lowercase letters 

represent significant differences among three treatments. The same below. 
图 1 秸秆及秸秆耦合氮磷添加后土壤微生物群落结构的动态 

Fig. 1 Dynamic changes of microbial community structure after addition of straw with nitrogen and phosphorus 
2.2 微生物残体碳积累动态 

秸秆及秸秆耦合氮磷添加显著增加了土壤微生物残体碳含量，但真菌残体碳和细菌残体碳的积

累动态在不同处理下有所不同（图 2）。由图 2 可知，各微生物残体碳及比值均没有处理和时间的交

互作用，处理主效应和时间主效应均显著。与 CK 相比，S 和 S+NP 处理真菌残体碳含量在各培养时

间显著提高 12.8% ~ 31.3%（图 2b）。总微生物残体碳含量的变化与真菌残体碳有着相似的规律，S
和 S+NP 处理总微生物残体碳含量提高 10.9% ~ 26.1%（图 2a）。细菌残体碳的含量与真菌残体碳和

总微生物残体碳变化动态不同，氮磷添加对细菌残体碳的影响更为显著。秸秆添加条件下，氮磷配

施显著降低了细菌残体碳的含量。此外，细菌残体碳在培养中期显著提高，随培养时间的延长细菌

残体碳的含量有所下降，其中 S+NP 处理细菌残体碳降幅最大。在培养结束时，与培养期间最高值

相比，降幅达 13.1%（图 2c）。同时，秸秆和秸秆配施氮磷对真菌残体与细菌残体比值的影响有所不

同，秸秆配施氮磷对真细菌残体比值的增加有明显的促进作用，培养结束时真菌与细菌残体比值较

对照处理高 28.1%（图 2d）。 
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图 2 秸秆及秸秆耦合氮磷添加后土壤微生物残体碳的动态 

Fig. 2 Dynamic changes of microbial necromass carbon after addition of straw with nitrogen and phosphorus 

2.3 SOC 及微生物残体碳占 SOC 比值的变化 
秸秆及秸秆耦合氮磷添加下 SOC 含量的变化和微生物残体碳对 SOC 相对贡献的动态如图 3 所

示。SOC 含量在秸秆和秸秆耦合氮磷处理下显著提高，S 处理在 30、105 和 300 d 分别较 CK 显著提

高 33.0%、31.7%和 26.6%，S+NP 处理分别较 CK 提高 36.4%、36.4%和 34.2%，亦显著高于 S 处理

（图 3a）。总微生物残体碳与 SOC 的比值和真菌残体碳与 SOC 的比值随培养时间下降，且 S 和 S+NP
处理均使总微生物残体碳占 SOC 的比例下降，降幅分别为 0.4% ~ 13.3%和 10.1% ~ 18.5%，但各处

理对真菌残体碳占 SOC 的比例没有显著影响（图 3b 和图 3c）。此外，S+NP 处理下细菌残体与 SOC
的比值显著降低，培养 300 d 时，细菌残体碳与 SOC 的比值在 S+NP 处理下相较于 S 处理显著降低

了 21.8%（图 3d）。 
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图 3 秸秆及秸秆耦合氮磷添加后微生物残体碳对 SOC 贡献的动态 

Fig. 3 Dynamic changes in the contribution of microbial necromass carbon to soil organic carbon after addition of straw with 

nitrogen and phosphorus 

2.4  微生物生物量与残体碳的相关性及影响因素 
将微生物残体指标与 SOC、TN 及微生物群落指标进行相关性分析，如图 4 所示。可以看出，微

生物残体和细菌、真菌、G+、G-、F/B 及总微生物生物量均显著正相关。同时，各微生物生物量也与

SOC、TN 和土壤 C/N 呈显著正相关。此外，总微生物残体也与 SOC、TN 和土壤 C/N 显著正相关，

而真菌残体碳与 SOC 和土壤 TN 显著正相关，并且细菌残体碳与 SOC 的相关性小于真菌残体。 
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图 4 秸秆及秸秆耦合氮磷添加下土壤理化性质与土壤微生物的相关性热图 

Fig. 4 Heatmap of the correlation between soil properties and soil microorganisms after addition of straw with nitrogen and 

phosphorus 

3 讨 论   

3.1  秸秆耦合氮磷添加对微生物群落结构的影响 
本研究结果表明，秸秆输入及其耦合氮磷养分添加会显著影响土壤微生物生物量及其群落结构，

这与前人的结果一致[30-31]（图 1）。秸秆及其耦合氮磷添加为土壤带来了大量的易分解碳源及养分，

促进了各类微生物生长繁殖[10,32]，同时 SOC 和 TN 与各微生物生物量的显著正相关关系也证明了土

壤养分的增加提高了微生物生物量（图 4）。然而，相较于单独秸秆添加，在培养前期，秸秆耦合氮

磷添加没有显著增加微生物生物量（图 1）。这可能主要与两方面因素有关：一方面由于原始红壤有

机碳含量较低，土壤中微生物生长繁殖主要受到碳限制，氮磷相较于碳不是微生物生长的限制因子，

秸秆降解初期，易利用碳源的释放会被微生物迅速利用并进行生长繁殖[33]。另一方面，秸秆中的氮

磷能够暂时满足秸秆分解初期相关微生物的生长繁殖。而微生物对氮磷养分的响应在培养后期开始

明显，秸秆耦合氮磷养分添加使真菌、细菌、G+、G-和总微生物生物量均有所增加（尽管有些在统

计学上不显著）（图 1）。可能是由于培养后期秸秆中易分解物质逐渐消耗殆尽，剩下一些难分解组分

如木质素、纤维素等分解缓慢，而施肥处理对纤维素分解有显著的促进作用，胞外酶的合成和分泌

需要额外的养分[34]。因此，秸秆耦合氮磷的长期施用可能促进了培养后期与纤维素等碳水化合物分

解相关的碳获取酶活性的增加，微生物代谢能力增强的同时也有利于秸秆后期分解释放更多的养分

供微生物生长[35]。 
单独秸秆添加和秸秆及氮磷耦合添加对真菌生物量影响最大。真菌化学计量比较高，能够迅速
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利用外源秸秆带来的大量碳源，在秸秆添加后真菌生物量显著大幅度增加，同时真菌也是秸秆分解

的主要参与者，真菌的大量富集反过来又促进秸秆分解形成正反馈，提高了秸秆的利用效率[36]（图

1a）。此外，真菌在控制土壤酶方面起重要作用，在秸秆分解早期分泌合成大量的土壤氧化酶，对秸

秆解聚和再加工起主要作用，因此其活性在秸秆添加早期显著增加[37-38]。在培养 300 d 时，S+NP 处

理中真菌生物量显著高于 S 处理，细菌生物量也有所增加（尽管在统计学上不显著）（图 1）。说明秸

秆还田的条件下，适量的氮磷配施有利于微生物的生长及较高的生物量维持，尤其是真菌。真菌相

较于细菌化学计量比较高，对养分需求较低，也有着更高的碳源利用率和养分利用效率，真菌可以

通过菌丝进行碳源和养分的传递与运输，能够更加高效地利用和截获外源底物的碳源和养分中的氮

磷，在秸秆耦合氮磷添加处理后期更加快速地周转[39]。此外，真菌对于难分解底物利用能力较强，

秸秆分解后期易分解底物逐渐减少，真菌相较于细菌更加活跃，生长繁殖加快[40]，因此秸秆耦合氮

磷添加后期，细菌的增幅低于真菌，二者的比值显著增加（图 1e）。同时，真菌与细菌的比值（F/B）
反映土壤肥力与健康状况，其比值越高土壤可能拥有更高的生态缓冲能力和更高的土地持续利用能

力[41]，因此培养后期 S+NP 处理下 F/B 比值的增高表明秸秆耦合氮磷能够在较长时间尺度上促进稻

田生态系统的稳定。此外，不同微生物类群的生长与周转会受到底物质量的影响。G+喜欢利用较难

分解的底物，而 G-则善于利用较为新鲜的植物残体[42]，因此培养前期 G-增幅大于 G+，而培养后期

秸秆进入难分解阶段时 G-的生物量降低（图 1d）。 
3.2  秸秆耦合氮磷添加对微生物残体的影响与主控因素分析 

秸秆及其耦合氮磷改变了土壤微生物残体碳含量及其占 SOC 的比例，但其对处理的响应有所不

相同。在各培养时间 S 和 S+NP 均显著提高了真菌残体碳含量（图 2）。但真菌残体碳占 SOC 的比例

对秸秆及其耦合氮磷的响应与真菌残体碳不同，培养结束时各处理间真菌残体碳占 SOC 比例没有显

著差异（图 3）。相关性分析表明真菌残体碳与真菌生物量有着显著正相关关系（图 4），秸秆耦合氮

磷添加下真菌快速生长导致土壤真菌生物量大量增加（图 1）。这可能是由于外源植物残体和养分的

输入提高了微生物的碳利用效率，能够有效地积累土壤微生物生物量，并随着微生物死亡将生物量

转化为微生物残体，促进了活体微生物周转，加速微生物死亡残体的形成[43]。一般来说，真菌主导

的微生物群落结构碳源利用效率较高，秸秆和氮磷添加带来了丰富的碳源和养分，同时也促进了微

生物分解外源植物残体碳进行自身合成与生长繁殖的速率，导致微生物细胞生长-繁殖-死亡产生的

微生物残体快速连续迭代积累，有利于外源有机碳向 SOC 的转化[8]。同时，微生物残体的稳定性与

土壤矿物相互作用和土壤团聚体的物理保护紧密相关，真菌残体可以通过土壤团聚体的物理保护和

矿物吸附进一步保存，而真菌更活跃的生长反过来可以刺激土壤团聚体的形成又加强了微生物残体

在土壤中的积累稳定[44]。 
然而值得注意的是，在秸秆添加的条件下，氮磷配施在培养后期反而使细菌残体碳显著降低（图

2c）。Liang 等[45]通过室内培养实验发现底物添加数量在较短时间内影响微生物残体的积累，而较长

时间范围内外源碳转化的微生物过程主要受到底物组成和质量的影响。细菌对可利用底物的响应更

强烈，氮磷的添加能够降低底物的碳氮比使化学计量趋于平衡，使细菌快速利用外源养分，分解底

物合成自身生物量[46]，加快其代谢率和生物量周转，在培养前期和中期能够使细菌生物量及死亡残

体快速积累（图 1 和图 2）。然而细菌残体碳在秸秆耦合氮磷处理下后期显著减少，可能是由于细菌

更快的生命周期和更快的周转率，导致 S+NP 处理相较于 S 处理秸秆分解和养分利用更快，培养后

期微生物易获取氮源等养分减少，较不稳定的细菌残体可能会被微生物作为氮源分解来维持其生长

代谢[47]。同时，培养后期 S+NP 下细菌残体碳的降低也与细菌残体对土壤中养分含量变化更加敏感

有关。细菌的碳氮比更低，在土壤中分布更分散，其残体也更容易被活体微生物和土壤酶接触并快

速分解[48]。Meng 等[14]的研究也证实了这一点，与真菌残体相比，细菌残体与氮获取酶（β-1, 4-N-乙
酰氨基葡萄糖苷酶）活性的相关性更高。本研究中培养后期 S+NP 条件下细菌生物量显著高于对照，

但 S+NP 并没有改变细菌残体碳含量（图 1 和图 2）。同样的，S+NP 使细菌残体碳与 SOC 的比例有
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所降低，使其对 SOC 的贡献显著低于 CK 和 S（图 3）。细菌残体碳含量及其对有机碳贡献的动态都

进一步支持了我们的猜测，培养后期养分的添加导致氮源相对不足，细菌残体先合成后被微生物偏

好性分解利用。 
SOC 的积累与微生物同化代谢固碳密切相关，有机碳含量与微生物生物量和残体积累均呈显著

正相关（图 4），表明外源植物残体和养分添加通过促进微生物生物量的形成和残体积累，加强了稻

田土壤中微生物在维持高有机碳库中的作用[19]。同时，微生物残体碳含量增加而其占 SOC 的比值降

低可能是由于秸秆的加入使土壤中植物源碳增加[49]。土壤中无机氮和有效磷的含量可能是微生物生

物量和残体变化的重要因素，例如 Zhao 等[30]研究表明，秸秆添加通过降低土壤中硝态氮含量改变了

细菌和真菌的群落结构，其结构在培养前期受 SOC 调控，而培养后期则受铵态氮调控。此外，细菌

残体更容易受到外源碳和养分的影响，培养后期秸秆和氮磷添加条件下细菌残体碳的下降导致真菌

残体碳和细菌残体碳的比值在培养结束时显著高于对照和单独秸秆添加（图 3）。由于真菌残体较高

的稳定性，其在土壤中留存时间较长，意味着秸秆还田条件下，氮磷养分的添加更有利于 SOC 中微

生物源碳的长期固存。 

4 结 论  

稻田秸秆还田能够通过改变土壤微生物群落结构来显著促进其残体积累，进而影响稻田 SOC 积

累，这一过程受到外源氮磷养分添加的影响。秸秆添加显著增加了稻田土壤微生物生物量，并且随

着培养时间的增加，微生物群落结构逐渐转为真菌为主导，在氮磷耦合添加条件下总微生物量及真

菌生物量显著增高，说明秸秆耦合氮磷添加有助于在较长时间尺度上维持较高的土壤微生物生物量。

值得注意的是，秸秆配施氮磷后期细菌残体积累数量相较于单施秸秆显著降低，表明细菌残体在养

分缺乏条件下会发生分解转化，进而在一定程度上调节土壤碳氮元素的供给和平衡；而秸秆耦合氮

磷添加更有利于真菌残体的积累。考虑到真菌残体比较稳定，本研究结果表明随着群落结构向真菌

为主导的转化，在较长时间尺度上更有利于 SOC 的截获。相关分析结果进一步表明活体微生量与死

亡残体和 SOC 之间均有显著正相关，说明秸秆输入驱动稻田 SOC 的转化动态与微生物过程密切相

关，主要表现为秸秆添加下氮磷在长时间尺度上通过促进真菌生物量来促进真菌残体碳积累。 
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