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摘 要：为揭示典型潮土微生物群落及其生态网络对秸秆还田的响应机制，选择长期小麦-玉米轮作下不同

秸秆还田处理的试验地为对象，应用高通量测序和生态网络等方法，阐明秸秆掩埋配施不同氮肥后土壤细

菌群落组成、细菌网络共存关系以及与土壤养分的关联。结果表明：（1）与秸秆移除且不施氮肥处理相比，

秸秆还田配合常规施肥处理显著降低土壤 pH，提高了土壤 TN、SOC、AP、AK 和 NO3
--N 含量（P < 

0.05）。秸秆掩埋配施氮肥有利于增加土壤养分含量。（2）不同秸秆还田方式和氮肥施用量处理的细菌 Alpha

多样性无显著差异，而细菌群落结构差异显著。pH、SOC 和 TN 等因子驱动了细菌群落结构变异。酸杆菌

门、变形菌门、拟杆菌门和绿弯菌门是潮土细菌群落的主要优势菌门。（3）共现网络分析得到 4 个主要的

生态集群，均与土壤养分有显著相关性。模块 1 中物种丰度与 SOC、TN、TP、NO3
- -N、AP 和 AK 呈极显

著负相关（P < 0.001），与 pH 呈极显著正相关（P < 0.001）；模块 2 和模块 3 中物种丰度与大部分养分含量

呈正相关，与 pH 呈负相关。综上所述，秸秆还田配施氮肥可以通过调节细菌互作关系，从而调控土壤肥

力。研究结果可为秸秆的资源化利用和土壤施肥管理提供科学依据。 
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Abstract:【Objective】In order to reveal the response mechanism of microbial community and ecological network 

to straw returning process in typical fluvo-aquic soil, we experimented with different straw-returning treatments 

under long-term wheat-maize rotation.【Method】The high-throughput sequencing and ecological network methods 

were utilized to analyze the soil bacterial community composition, bacterial network co-occurrence and their 

relationships with soil nutrient concentrations.【Result】The results indicated that compared to straw removal and 

no nitrogen fertilizer treatment, straw returning with conventional fertilization treatments significantly reduced soil 

pH, while increasing the content of TN, SOC, AP, AK and NO3
- -N (P < 0.05). The treatments of straw burying with 

nitrogen fertilizers were beneficial for increasing soil nutrient content. Moreover, no significant difference in 

bacterial alpha diversity was observed between different straw-returning methods and different amounts of nitrogen 

fertilizers, but a significant difference was observed in bacterial community structure. Factors such as pH, SOC, and 

TN drove variations in bacterial community structure.Also, Acidobacteriota, Proteobacteria, Bacteroidota and 

Chloroflexi were the dominant phyla in the fluvo-aquic soil. Furthermore, co-occurrence network analysis revealed 

four main ecological clusters that were significantly correlated with soil nutrients. The abundances of taxa in module 

1 were found to be inversely correlated with SOC, TN, TP, NO3
- -N, AP and AK (P < 0.001), and positively correlated 

with pH (P < 0.001). Conversely, the abundances of taxa in module 2 and module 3 were significantly positively 

correlated with most nutrient content, and negatively related to pH.【Conclusion】Therefore, it can be concluded 

that straw burying combined with nitrogen fertilizers can improve soil nutrient by regulating microbial interactions. 

The findings of this study can provide a scientific basis for the efficient utilization of straw and the efficient 

management of soil fertilization. 
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我国秸秆产量居世界首位，据统计，每年产生 7 ~ 9 亿吨的秸秆[1-2]。一直以来，将秸秆

归还土壤在农业生产中受到广泛应用，秸秆可以持续为后续种植作物提供重要养分[3]。秸秆

还田一方面可以通过碳矿化过程向土壤提供不稳定态碳源和其他养分，提升土壤肥力[4]，减

少化肥施用和环境污染；另一方面可以直接影响微生物群落的组成与结构，改变土壤核心物

种群，提高微生物多样性和代谢活性，进一步促进微生物对有机物料的转化[5]。研究表明，

与不施肥和单施化肥相比，增施秸秆等有机物料可以提高土壤微生物的抗干扰能力，对微生

物群落起到积极调控作用[6]。因此研究秸秆还田对土壤养分和微生物群落的影响对实现农业

生态系统的可持续发展至关重要。 

土壤 C/N 是影响秸秆还田效果的重要因素。有研究表明，仅秸秆还田会破坏土壤 C/N，

使土壤微生物和作物处于“氮饥饿”状态[7]。秸秆还田配施适量氮肥，能提高土壤氮含量，

降低耕层土壤 C/N，缓解微生物与作物氮素竞争矛盾，促进微生物生长活性和秸秆分解[8]。

相比于单施化肥，秸秆还田配施化肥是一项可持续的农业措施，可以缓解土壤酸化和质量下

降问题，提高微生物多样性，促进与土壤碳、氮、磷循环相关的微生物生长[9]。畜粪作为重

要的有机肥，与化肥相比，其自身养分全面（含 N、P、K 等），且肥效期长[10]。因此投入的

氮肥种类，添加方式和添加量都会影响秸秆在田间的分解过程。 

细菌作为土壤中最具活性的因子，占土壤微生物的 70% ~ 90%，在养分转化和秸秆分解

中起着重要作用[11]。土壤细菌种群间通过频繁的相互作用，在土壤环境中共享养分和生态位，

形成了复杂的生态网络[12]。目前对土壤细菌的研究多集中在其组成结构、多样性、功能分析

以及与环境因子相关性上[13]。而华北地区作为我国秸秆还田比例最高的粮食主产区[14]，在

长期不同秸秆还田方式和配施不同外源氮物料下，从分子生态网络的角度探索其养分与细菌

群落互作关系的研究较少。 

基于此，本研究依托中国科学院封丘农业生态试验平台，采用 16S rRNA 高通量测序技
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术分析秸秆移除、秸秆掩埋分别配施不同氮肥条件下细菌群落结构和组成特征，应用网络分

析构建细菌群落之间的分子生态网络和生态模块，建立养分与细菌群落、网络特征之间的关

联，旨在揭示华北地区不同秸秆还田方式和配施不同氮肥量对土壤养分、细菌种间互作关系

和网络共现模式的影响，阐明秸秆行间掩埋配施不同比例的氮肥促进秸秆降解过程的微生物

机制，为提升潮土地力和秸秆的资源化利用提供理论依据。 

1 材料与方法 

1.1 试验设计 

试验于 2011 年中国科学院封丘农业生态试验站内开展（35°01′N，114°32′E）。试验地气

候类型为半干旱半湿润的暖温带季风气候，年平均气温 13.9 ℃，年平均降水量 615 mm，土

壤类型为黄河冲积物潮土，种植模式为夏玉米-冬小麦轮作。设计 3 种秸秆还田方式，4 个不

同有机肥鸡粪或无机氮肥施用量梯度（分别为总施氮量的 0%、8%、16%和 24%）与秸秆一

同行间掩埋，共 12 个处理。具体为 T1：秸秆移除+PK 肥；T2：秸秆覆盖+PK 肥；T3：秸

秆移除+NPK 肥（100%无机氮肥）；T4：秸秆覆盖+NPK 肥（100%无机氮肥）；T5：秸秆掩

埋+NPK 肥（100%无机氮肥）；T6：秸秆掩埋+8%有机氮+NPK 肥（92%无机氮肥）；T7：秸

秆掩埋+16%有机氮+NPK 肥（84%无机氮肥）；T8：秸秆掩埋+24%有机氮+NPK 肥（76%无

机氮肥）；T9：秸秆掩埋+8%无机氮+NPK 肥（92%无机氮肥）；T10：秸秆掩埋+16%无机氮

+NPK 肥（84%无机氮肥）；T11：秸秆掩埋+24%无机氮+NPK 肥（76%无机氮肥）；T12：秸

秆掩埋+促腐剂+NPK 肥（100%无机氮肥）。试验中施用的肥料包括氮肥（210 kg·hm-2），磷

肥（P2O5 157 kg·hm-2）、钾肥（K2O 105 kg·hm-2）。小区面积 40 m2（8 m×5 m），各小区四周

使用 1 m 的深水泥隔离。供试土壤初始养分情况和各小区具体布置情况见文献[15]。 

1.2 样品采集与分析 

于 2022 年 6 月小麦成熟收获后，使用直径 5 cm 的土钻分别对各小区随机采集 5 个 0 ~ 

20 cm 耕层土壤，混匀装入自封袋。所有样品置于保温箱，冰袋保鲜运回实验室。去除植物

残体、石头等杂质后，过 2 mm 筛分装，一份保存于-80 ℃，用于 DNA 提取，另一份风干

测定养分指标。土壤养分指标按照《土壤农业化学分析方法》[16]进行测定。土壤 pH 使用 pH

计测定；土壤有机碳（SOC）采用重铬酸钾氧化—外加热法测定；全氮（TN）、全磷（TP）

和全钾（TK）分别采用凯氏定氮法、硫酸-高氯酸消煮—钼锑抗比色法和氢氧化钠熔融—火

焰光度法测定；硝态氮（NO3
--N）和铵态氮（NH4

+-N）采用流动分析仪测定；有效磷（AP）

采用碳酸氢钠浸提—钼锑抗比色法；速效钾（AK）采用乙酸铵提取—火焰光度计法。 

1.3 土壤微生物群落高通量测序 

土壤总 DNA 采用 Fast DNA Spin Kit for Soil 试剂盒（MP Bio，USA）提取；使用序列

515F-907R 引物组扩增细菌 16S rRNA 基因的 V4 ~ V5 区，于 Illumina MiSeq 平台进行高通

量测序；使用 QIIME2 软件包生成 ASVs；通过 Sliva 数据库的 rdp classifier 方法对 ASVs 完

成分类学注释（移除只有一条序列的 ASVs）；以序列数最少的样品为标准重抽样；基于重抽

样后数据完成后续分析。测序数据上传至 NCBI Sequence Read Archive 中，可通过序列号

“PRJNA957048”获取。 

1.4 数据分析 

所有数据用 Excel 2019 整理，SPSS 27.0 对处理进行单因素方差分析，并采用 Duncan 方

法进行显著性检验（P < 0.05）。Chao1 指数和 Shannon 指数采用 R 4.2.2 的‘microeco’包计算，

用于表征细菌群落 Alpha 多样性。通过 R 4.2.2 计算处理间 Bray-Curtis 距离，并通过 PCA 分

析可视化 Beta 多样性，以表征细菌群落结构差异及与养分指标的相关性。通过‘vegan’包进



土 壤 学 报 

Acta Pedologica Sinica 

http://pedologica.issas.ac.cn 

行 PERMANOVA 分析。利用 R 4.2.2 筛选相对丰度总和高于 0.5%的物种，使用‘psych’包

进行相关性矩阵分析，选择 Spearman 相关性系数 r > |0.6|且显著性 P < 0.01 的数据进行网络

构建，导入 Gephi 使用 Fruchterman Reingold 算法布局，并统计计算模块化系数，得到主要

的四个模块绘制网络图，并在 R 4.2.2 中合并统计四个模块的主要微生物组成。同时使用

‘microeco’包计算网络属性和网络模块，提取节点 Zi 和 Pi 值，绘制 Zi-Pi 图。采用 Pearson

相关性分析表征网络模块与环境因子的相关性。 

2 结 果 

2.1 长期不同施肥处理对土壤养分的影响 

经过长期不同施肥处理后，相比于秸秆移除且不施氮肥（T1），秸秆还田配施氮肥（T4

和 T5）显著降低土壤 pH，增加 SOC、TN、TP、AP、AK 和 NO3
--N 含量（表 1）。秸秆移

除且不施氮肥（T1）的 SOC 含量显著低于其他处理；与秸秆移除且不施氮肥（T1）相比，

秸秆与 24%有机氮肥混埋田间处理（T8）的增碳效果最优，显著提高了 42.06%SOC 含量；

在秸秆掩埋配施不同含量的氮肥处理中，配施有机氮肥处理（T6 ~ T8）的 SOC 含量高于无

机氮肥处理（T9 ~ T11）。通过比较 TN 含量，发现仅进行秸秆还田处理是难以维持土壤 TN

含量的，还需有外源氮素输入才能累积土壤 TN；与不施氮肥处理（T1 和 T2）相比，秸秆

掩埋配施氮肥处理能够更有效地促进土壤氮素累积。秸秆移除处理（T1 和 T3）的 NO3
--N 含

量显著低于其他处理。 

2.2 长期不同施肥处理对土壤细菌多样性和群落组成的影响 

各处理中土壤细菌的 Alpha 多样性有波动，但未达显著水平（P > 0.05，表 2），即不同

秸秆还田方式和施氮方式对土壤细菌群落多样性无明显影响。基于 Bray-Curtis 距离矩阵的

主成分分析（PCA）结果解释了细菌群落变异的 62.25%，PC1 解释了总变异的 48.39%，PC2

解释了总变异的 13.86%（图 1）。秸秆移除或不施氮肥处理（T1、T2 和 T3）在 PC1 上与其

他处理的细菌结构明显分离。土壤养分因子 pH、SOC 和 TN、NH4
+-N 等驱动了细菌群落结

构变异。其中 pH 主要显著影响秸秆移除或不施氮肥处理（T1、T2 和 T3）的群落结构，SOC、

TN 等因子主要驱动秸秆还田（覆盖或掩埋）并配施氮肥处理的群落结构变异。通过

PERMANOVA 进行差异显著性检验并使用 BH 方法校正 P 值，结果验证了秸秆移除或不施

氮肥处理（T1、T2 和 T3）与其他处理之间差异均达到显著水平（P < 0.01，表 3）。 

 

图 1 不同处理下土壤细菌群落 Beta 多样性 

Fig. 1 Soil beta-diversity of bacteria community under different treatments 
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表 1 不同处理下土壤养分指标 

Table 1 Nutrient concentrations of soil under different treatments 

处理 

Treatment 
pH 

土壤有机碳 

SOC 

/(g·kg-1) 

全氮 

TN 

/(g·kg-1) 

全磷 

TP 

/(g·kg-1) 

全钾 

TK 

/(g·kg-1) 

硝态氮 

NO3
- -N 

/(mg·kg-1) 

铵态氮 

NH4
+ -N 

/(mg·kg-1) 

有效磷 

AP 

/(mg·kg-1) 

速效钾 

AK 

/(mg·kg-1) 

T1 8.03±0.06a 10.57±0.68e 0.48±0.03f 0.78±0.02c 14.54±0.28a 5.02±0.07g 4.88±0.31cd 8.54±0.42c 48.57±1.65f 

T2 7.94±0.03ab 11.20±0.14de 0.57±0.01e 0.77±0.02c 14.91±0.09a 9.73±0.38ef 8.07±0.36a 9.09±0.57c 75.23±0.93de 

T3 7.92±0.06ab 11.52±0.69de 0.56±0.03e 0.93±0.04ab 14.50±0.16a 6.34±0.41g 6.33±0.16b 19.90±3.35bc 61.90±3.45ef 

T4 7.67±0.13c 13.53±0.16abc 0.71±0.01abc 0.96±0.03a 15.13±0.06a 17.86±1.09bc 5.42±0.09c 26.90±4.25ab 126.33±12.33a 

T5 7.73±0.08bc 13.58±0.41abc 0.70±0.01abc 0.97±0.02a 14.91±0.43a 18.55±0.51b 5.22±0.02c 33.23±3.88ab 117.33±6.64ab 

T6 7.83±0.04abc 13.60±0.73abc 0.65±0.02cd 0.86±0.02b 15.19±0.06a 16.07±0.72cd 4.82±0.38cd 20.83±1.10bc 86.67±4.16cd 

T7 7.86±0.06abc 14.53±0.16ab 0.74±0.01ab 0.91±0.03ab 14.75±0.14a 24.54±1.40a 4.63±0.23cd 31.03±2.88ab 96.33±6.38bcd 

T8 7.76±0.06bc 15.02±0.46a 0.75±0.03a 0.87±0.04b 13.89±1.08a 14.54±0.38d 4.86±0.20cd 36.17±4.74ab 88.43±11.40cd 

T9 7.75±0.10bc 13.02±0.69bc 0.67±0.02bcd 0.96±0.03a 14.77±0.21a 22.68±0.08a 8.33±0.29a 31.87±5.22ab 100.23±7.78bcd 

T10 7.86±0.04abc 13.31±0.21bc 0.68±0.04abcd 0.97±0.01a 14.96±0.17a 23.64±1.32a 6.67±0.18b 26.77±5.27ab 114.33±12.86ab 

T11 7.83±0.04abc 12.42±0.50cd 0.62±0.01de 0.91±0.01ab 15.01±0.75a 11.71±0.23e 7.81±0.44a 39.50±12.66a 104.33±9.61abc 

T12 7.79±0.03bc 14.57±0.40ab 0.69±0.03abc 0.99±0.02a 15.12±0.53a 9.17±0.67f 4.34±0.09d 27.33±3.04ab 106.67±4.06abc 

注：表中数据为均值（n=3），同一列数据后不同小写字母表示差异达 5%显著水平。Note: Data shown as the mean of three samples (n=3), different lowercase letters after the same column of data indicated 

significant differences at the 5% level among different treatments.
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表 2 不同处理下土壤细菌群落 Alpha 多样性 

Table 2 Soil alpha-diversity of bacterial community under different treatments 

处理 Chao 1 指数 Shannon 指数 处理 Chao 1 指数 Shannon 指数 

Treatment Chao 1 index Shannon index Treatment Chao 1 index Shannon index 

T1 2 294±113a 7.05±0.04a T7 2 280±98a 7.07±0.03a 

T2 2 240±50a 7.07±0.01a T8 2 551±135a 7.13±0.05a 

T3 2 466±43a 7.13±0.04a T9 2 122±131a 6.99±0.05a 

T4 2 174±157a 7.01±0.08a T10 2 076±157a 6.98±0.05a 

T5 2 335±176a 7.06±0.07a T11 2 444±195a 7.06±0.07a 

T6 2 257±276a 7.02±0.10a T12 2 279±64a 7.06±0.02a 

注：表中数据为均值（n=3），同一列数据后不同字母表示差异达 5%显著水平。Note: Data shown as the mean of three 

samples (n=3), different lowercase letters after the same column of data indicated significant differences at the 5% level among different 

treatments. 

表 3 不同处理下土壤细菌群落的置换多元方差分析 

Table 3 Permutational multivariate analysis of variance for soil bacterial community under different treatments 

处理 

Treatment 

方差贡献 

Variation (R2) 

显著性 P 值 

P. value 

BH 校正后 P 值 

P. adjusted 

T1/T2 0.390 451 0.1 0.1 

T1/T3 0.420 972 0.1 0.1 

T1/Others 0.153 409 0.001 0.004** 

T2/T3 0.427 339 0.1 0.1 

T2/Others 0.114 817 0.002 0.004** 

T3/Others 0.069 082 0.002 0.004** 

注：Others 表示 T4 ~ T12，**表示 P < 0.01。Note: Others indicated treatments of T4 ~ T12, **indicated P < 0.01. 

细菌在门水平上的物种组成如图 2a 所示。第一优势菌门为酸杆菌门（Acidobacteriota），

平均相对丰度 22.81%，秸秆覆盖不施氮肥处理（T2）显著（P < 0.05）高于其他组；第二优

势菌门为变形菌门（Proteobacteria），平均相对丰度 19.64%，在秸秆移除且不施氮肥处理（T1）

的丰度显著（P < 0.05）低于其他处理；第三优势菌门为拟杆菌门（Bacteroidota），平均相对

丰度 14.02%，在秸秆覆盖条件下，施氮肥处理（T4）显著（P < 0.05）高于不施氮肥处理（T2）；

绿弯菌门（Chloroflexi）的平均相对丰度为 11.04%，在秸秆移除条件下，施氮肥处理（T3）

显著（P < 0.05）高于不施氮肥处理（T1）。其他优势菌门包括放线菌门（Actinobacteriota）、

浮霉菌门（Planctomycetota）、疣微菌门（Verrucomicrobiota）、芽单胞菌门（Gemmatimonadota）、

黏菌门（Myxococcota）和 Methylomirabilota。 

在科分类水平上（图 2b），丰度最高的科为 Vicinamibacteraceae、厌氧绳菌科

（Anaerolineaceae）、Pyrinomonadaceae、微颤蓝细菌科（Microscillaceae）和亚硝化单胞菌科

（Nitrosomonadaceae）。与秸秆移除处理（T1 和 T3）相比，秸秆还田处理均增加了

Vicinamibacteraceae 的相对丰度。而秸秆移除且不施氮肥（T1）的 Anaerolineaceae 和

Pyrinomonadaceae 的相对丰度显著高于其他处理。 
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图 2 不同处理下土壤细菌群落门水平组成和科水平组成 

Fig. 2 Soil bacteria community composition at the phylum level and family level under different treatments 

2.3 土壤细菌群落的共现网络 

基于测序得到的细菌 ASVs，保留相对丰度总和高于 0.5%的 1 216 个 ASVs 创建共现网

络，得到 4 个主要的生态集群（图 3）。网络的平均度 5.516，平均聚类系数 0.643，平均路

径长度 4.566，模块化系数 1.762。细菌网络中酸杆菌门和变形菌门是占据节点较多的类群。 

 
注：a）ASV 水平网络分析图，节点颜色代表属于不同模块的 ASVs；b）模块物种累计门水平丰度统计图。Note: a)  the network 

analysis diagram at the ASV level; node colors indicated ASVs from different modules; b) cumulative abundance statistics of module 

species at the phylum level. 

图 3 土壤细菌分子生态网络 

Fig. 3 Soil bacterial co-occurrence patterns 

通过 Zi-Pi 图（图 4a）可以发现网络大部分点均分布在模块边缘（Peripheral nodes），网

络中心点包括 10 个模块中心点（Module hubs，Zi > 2.5 且 Pi < 0.62），包括拟杆菌门的

Microscillaceae 和酸杆菌门的 Vicinamibacteria 等，28 个连接节点（Connectors，Zi < 2.5 且

Pi > 0.62），包括酸杆菌门的 Vicinamibacteraceae、变形菌门的 Xanthomonadaceae 和

Comamonadaceae、拟杆菌门的 Microscillaceae 和 Chitinophagaceae 等（表 4）。这些关键节点

物种在维持网络模块的稳定性上具有重要作用。 
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注：a）为 Zi-Pi 图；b）为模块累计丰度与土壤养分指标相关性分析；色柱表示相关性，绿色表示负相关，紫色表示正相关，

*表示 P < 0.05，**表示 P < 0.01，***表示 P < 0.001。Note: a) was Zi-Pi plot; b) was correlation analysis between the cumulative 

abundance of modules and soil nutrient concentrations; The color column indicated correlation, green indicated negative correlation, and 

purple indicated positive correlation, *indicated P < 0.05, **indicated P < 0.01, ***indicated P < 0.001. 

图 4 模块物种节点分布及其与土壤养分指标相关性分析 

Fig. 4 Module species node distribution and correlation analysis between module species and soil nutrient concentrations 

采用 Pearson 相关性热图分析评估了共现网络中 4 个主要模块与土壤养分之间的关系。

相关性分析结果（图 4b）表明，模块 1 内物种丰度与 SOC、TN、TP、NO3
--N、AP 和 AK

呈极显著负相关（P < 0.001），与 pH 呈显著正相关（P < 0.001）；模块 2 内物种丰度与 SOC、

TN、TP、NO3
--N、AP 和 AK 呈极显著正相关（P < 0.001），与 pH 呈显著负相关（P < 0.01）；

模块 3 内物种丰度与 SOC（P < 0.05）、TN（P < 0.01）、TP（P < 0.001）、NO3
--N（P < 0.05）、

AP（P < 0.01）和 AK（P < 0.05）呈显著正相关，与 pH 呈显著负相关（P < 0.05）；模块 4

物种丰度与 SOC（P < 0.01）、TN（P < 0.01）、TP（P < 0.001）、AP（P < 0.01）和 AK（P < 

0.05）呈显著正相关。以上结果说明不同秸秆还田方式可以通过改变土壤养分含量改变细菌

种群的互作关系，促进特定种群生长，从而进一步改变土壤养分循环过程。 

3 讨 论 

本试验结果可以看出，秸秆还田处理显著提高土壤 SOC、氮素、AP 和 AK 养分含量，

这与前人[17-18]的研究结果基本一致，秸秆中丰富的养分刺激微生物活性，促进其分解有机物

料并释放养分，也可同化养分形成微生物量碳氮，以微生物残体形式固存于土壤[19]。秸秆掩

埋配施适量氮肥处理对提高 SOC 含量效果更显著，其原因可能是因为秸秆掩埋可以避免其

分解过程中以 CO2 形态进入大气中[20]，并且掩埋同时添加适量氮素，调节体系 C/N 比，提

高微生物活性，促进秸秆深层腐解，因此有利于土壤 SOC 的累积[21]。秸秆掩埋配施有机氮

肥处理 SOC 含量高于无机氮肥处理，其原因可能是无机氮肥为速效氮肥，易挥发或淋溶，

难以可持续地为秸秆腐解过程提供氮素养分；而有机氮肥中首先本身含有丰富的有机质，直

接补充土壤有机碳库，并且其含有促腐微生物，可以促进秸秆转化过程，增加土壤 SOC 含

量[22]。本试验结果还表明，秸秆掩埋配施氮肥处理能够更有效地提高土壤氮素、AP 和 AK

含量，可能是因为秸秆本身可以补充土壤 NPK 养分，且秸秆还田能够固定氮肥[23]，秸秆降

解过程中频繁的生物转化促进磷钾释放。已有研究[24-25]通过田间试验或室内培养试验验证了

秸秆还田可以促进土壤有机态氮矿化，加速氮循环，提高氮素利用率，并且秸秆转化过程中
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产生的有机酸可以促进土壤磷的释放，从而减少化肥施用。 

土壤中大量的细菌在土壤养分循环和秸秆腐解过程中起着关键作用[26]，反之养分的变

化会驱动特定的细菌群落形成[27]。PCA 分析说明了在不同秸秆还田方式和施氮水平处理下，

土壤养分的变化明显改变了细菌群落的结构。PERMANOVA 结果验证了秸秆还田且施氮肥

处理与其他处理的细菌群落结构有显著差异。Fierer 等[28]的研究结果表明施用氮肥对细菌多

样性影响不大，显著影响细菌群落结构，促进富营养型细菌类群的相对丰度增加，降低贫营

养型细菌丰度，这与本研究结果一致。酸杆菌门、变形菌门、拟杆菌门、绿弯菌门和放线菌

门是 12 个处理土壤细菌群落的主要优势菌门。处理间优势菌群的相对丰度在存在一定差异。

已有研究表明酸杆菌门的相对丰度随着 pH 的降低而增加[29]。因此在不施氮肥条件下，秸秆

覆盖处理的 pH 较低，其酸杆菌门相对丰度显著高于秸秆移除处理。变形菌门是富营养型细

菌，适合生活在含碳量丰富的环境中且有利于土壤氮素转化过程[30]。因此在施氮肥条件下，

秸秆覆盖处理中变形菌门的相对丰度显著高于秸秆移除处理。在秸秆覆盖条件下，相比于不

施氮处理，施氮处理中富营养型拟杆菌门相对丰度较高，其得益于较高的有机碳和氮素含量，

这与前人的研究结果一致[31]。 

本研究发现，共现网络中的酸杆菌门和变形菌门占关键节点的 1/2（图 3b），说明酸杆

菌门和变形菌门是维持细菌网络稳定性的关键类群。细菌网络模块与多个土壤养分指标呈显

著相关性，尤其是模块 1 和模块 2 内的细菌群落。模块 1 中的菌群均与大部分土壤养分指标

呈显著负相关，说明模块 1 中的物种适宜生长在养分含量较低的环境。土壤养分含量增加有

利于富营养型细菌的生长，使其占据土壤中较多生态位，从而抑制了贫营养型细菌生长。网

络模块 1 中相对丰度较高的酸杆菌门，以及关键物种 Blastocatellia（ASV215）和丛毛单胞

菌科（Comamonadaceae，ASV632 和 ASV905）已被证实偏好生长在营养较匮乏的环境中（表

4），其与 SOC 呈显著负相关关系，能够分解复杂的有机物料，在 SOC 含量不足或秸秆分解

后期起着重要作用[32-33]。在模块 2、3 和 4 中酸杆菌门相对丰度显著降低，其他种群丰度相

对升高，因此三个模块与土壤养分指标的相关性关系发生了变化。模块 2、3 与 SOC、TN、

TP、AP 和 AK 均呈现显著正相关关系，说明两模块中的关键物种在秸秆降解过程中起着积

极作用，促进秸秆养分向土壤养分转化，在土壤养分循环方面发挥重要作用。比如模块 2 中

的 ASV972 和模块 3 中的 ASV1097 归属于黄单胞菌科（Xanthomonadaceae），能通过分解木

质素作为自身碳源生长[34]；属于贫营养型酸杆菌门的 Vicinamibacteria 是模块 2、3、4 共有

的关键种群，可能其生长有广泛的适应性并能够分解土壤中的复杂大分子有机物[35]；模块 3

中特有的关键物种 ASV452 属于浮霉菌门；该菌门被证实包含大量的厌氧氨氧化菌，能够促

进氮循环的氨氧化过程[36]，从而影响土壤中 NH4
+-N 和 NO3

--N 含量；拟杆菌门包含一些能

够分泌磷酸酶和有机酸的菌属，可促进土壤难溶性磷的转化，提高磷有效性[37]；属于酸杆菌

门的 Holophagae（ASV851）、黏菌门（Myxococcota，ASV692）属于稀有类群，但其和

Verrucomicrobiota（ASV450）是模块 2、3 和 4 中重要的连接节点，说明这些物种可以通过

频繁参与土壤养分交换过程，在土壤养分循环过程发挥多重作用[38]。因此，通过比较网络模

块中关键物种差异，可以为土壤肥力定向培育提供参考，作为优化土壤培肥技术的生物依据
[39]。通过促进与养分含量呈正相关的关键物种生长，可改变土壤细菌群落结构和互作关系，

进而影响土壤演替方向及改善土壤肥力。 

表 4 网络模块关键物种 

Table 4 Key species of network modules 

ASV Zi Pi 
物种作用 

Taxa roles 

模块 

Module 

门 

Phylum 

纲 

Class 

科 

Family 

ASV57 1.01 0.62 Connectors 1 Bacteroidota Bacteroidia Microscillaceae 

ASV215 0.34 0.63 Connectors 1 Acidobacteriota Blastocatellia Pyrinomonadaceae 
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ASV349 0.01 0.72 Connectors 1 Bacteroidota Bacteroidia Microscillaceae 

ASV369 2.90 0.00 Module hubs 1 Proteobacteria Gammaproteobacteria Sutterellaceae 

ASV411 -0.33 0.72 Connectors 1 Chloroflexi Anaerolineae Anaerolineaceae 

ASV428 -0.21 0.67 Connectors 1 Acidobacteriota Acidobacteriae PAUC26f 

ASV479 -0.33 0.64 Connectors 1 Actinobacteriota Actinobacteria Microbacteriaceae 

ASV632 5.12 0.44 Module hubs 1 Proteobacteria Gammaproteobacteria Comamonadaceae 

ASV696 -0.88 0.63 Connectors 1 NA NA NA 

ASV905 -0.88 0.63 Connectors 1 Proteobacteria Gammaproteobacteria Comamonadaceae 

ASV1042 -0.66 0.65 Connectors 1 Bacteroidota Bacteroidia Chitinophagaceae 

ASV1055 2.90 0.00 Module hubs 1 Dependentiae Babeliae Vermiphilaceae 

ASV115 -0.62 0.63 Connectors 2 Proteobacteria Gammaproteobacteria TRA3-20 

ASV151 1.28 0.63 Connectors 2 Acidobacteriota Vicinamibacteria uncultured 

ASV226 1.49 0.63 Connectors 2 Proteobacteria Gammaproteobacteria PLTA13 

ASV470 -0.62 0.67 Connectors 2 Bacteroidota Bacteroidia Chitinophagaceae 

ASV805 -0.51 0.72 Connectors 2 Acidobacteriota Vicinamibacteria NA 

ASV812 3.70 0.00 Module hubs 2 Proteobacteria Gammaproteobacteria SC-I-84 

ASV851 -0.62 0.63 Connectors 2 Acidobacteriota Holophagae Subgroup_7 

ASV937 -0.62 0.73 Connectors 2 Chloroflexi Anaerolineae Anaerolineaceae 

ASV972 -0.93 0.67 Connectors 2 Proteobacteria Gammaproteobacteria Xanthomonadaceae 

ASV6 4.36 0.00 Module hubs 3 Bacteroidota Bacteroidia Microscillaceae 

ASV46 3.22 0.47 Module hubs 3 Bacteroidota Bacteroidia Microscillaceae 

ASV172 2.54 0.29 Module hubs 3 Bacteroidota Bacteroidia Microscillaceae 

ASV178 -0.88 0.67 Connectors 3 Myxococcota Myxococcia Myxococcaceae 

ASV452 2.77 0.00 Module hubs 3 Planctomycetota Phycisphaerae WD2101_soil_group 

ASV553 -0.65 0.67 Connectors 3 Fibrobacterota Fibrobacteria Fibrobacteraceae 

ASV594 -0.42 0.71 Connectors 3 Latescibacterota Latescibacterota Latescibacterota 

ASV1006 0.95 0.69 Connectors 3 Proteobacteria Gammaproteobacteria NA 

ASV1097 -0.42 0.63 Connectors 3 Proteobacteria Gammaproteobacteria Xanthomonadaceae 

ASV1180 -0.88 0.63 Connectors 3 Acidobacteriota Vicinamibacteria uncultured 

ASV200 3.26 0.50 Module hubs 4 Acidobacteriota Vicinamibacteria uncultured 

ASV450 -0.61 0.64 Connectors 4 Verrucomicrobiota Verrucomicrobiae Pedosphaeraceae 

ASV617 3.69 0.00 Module hubs 4 Chloroflexi Anaerolineae uncultured 

ASV692 -0.39 0.63 Connectors 4 Myxococcota Polyangia Blfdi19 

ASV721 -0.61 0.66 Connectors 4 Actinobacteriota Acidimicrobiia uncultured 

ASV744 -0.61 0.67 Connectors 4 Chloroflexi JG30-KF-CM66 JG30-KF-CM66 

ASV808 0.68 0.67 Connectors 4 Acidobacteriota Vicinamibacteria Vicinamibacteraceae 
 

4 结 论 

长期秸秆掩埋配施适量氮肥（T5 ~ T12）能够增加土壤养分含量，提升土壤肥力，并改

变细菌群落结构。pH，SOC 和 TN 等养分指标是影响细菌群落结构的重要因素。网络分析

得到 4 个主要的生态集群，模块 2、3 和 4 中的 Verrucomicrobiota（ASV450）、黄单胞菌科

（Xanthomonadaceae，ASV972 和 ASV1097）和丛毛单胞菌科（Comamonadaceae，ASV632
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和 ASV905）等物种可以参与养分转化过程。通过以上研究，长期秸秆掩埋配施氮肥有利于

华北地区农田土壤肥力的提升，优化细菌群落结构，促进土壤养分循环。 
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