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摘  要：本研究以河南省封丘县的砂质、壤质、黏质潮土为对象，基于网袋秸秆埋设法，比较分析了经半年埋

设后小麦和玉米秸秆分解速率变化，及基于磷脂脂肪酸(PLFA)的微生物组成差异。结果表明：秸秆分解率在不同质地

潮土间无显著性差异；残留秸秆中碳含量与原始秸秆相当，表明秸秆分解过程中碳按比例减少；但氮和磷含量显著增

加，尤其在质地黏重的土壤处理中更为明显。经半年埋设，小麦和玉米秸秆中钾的释放比例分别高达 99% 和 97%。

PLFA 结果显示，两种秸秆中的细菌、真菌、放线菌在砂、壤、黏土处理间无显著差异，表明影响秸秆分解的微生物

生物量在不同土壤质地处理间相当，这可能是导致秸秆在不同质地潮土中分解率无显著差异的原因之一；但 PCA 分

析表明，参与小麦和玉米秸秆分解的微生物种类有所不同，其差别主要与革兰氏阳性菌 14:0、i14:0、3OH-16:0、i17:0，

革兰氏阴性菌 cy17:0以及放线菌 10Me18:0有关。 
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秸秆还田对提高土壤有机质含量，促进土壤养分

的循环转化，维持农田生态平衡具有重要作用[1]。还

田秸秆的分解速率主要受秸秆本身化学组成(如秸秆

本身的 C/N)[2]、环境条件(如由于不同管理模式导致

的温度和水分的差异等)[3]以及土壤微生物活性的影

响[4]。土壤微生物是秸秆分解的主要参与者，是驱动

秸秆分解的动力。研究发现增加土壤微生物活性和微

生物生物量能够加快秸秆的分解[5]，另一方面，微生

物群落结构的改变也能够影响秸秆的分解[6]。比如，

Bastian 等[7]发现在小麦秸秆腐解过程中，分解前期和后

期的微生物优势菌群不同，前期的优势菌群主要是细菌

而后期的优势菌群主要为真菌。添加到土壤中的纤维素

初始阶段主要由细菌进行分解，而后接着由真菌进行分

解[8]，较难分解的木质素主要由白腐真菌进行分解[9]。 

任何影响微生物生长的土壤环境或条件均有可

能影响秸秆在土壤中的去向。土壤质地显著影响着土

壤水分、养分、温度以及氧气含量的动态，这些均是

影响土壤微生物活性和群落结构的主要因素[10–11]，从

而有可能最终影响其中秸秆的分解行为。本研究以黄

淮海平原典型土壤——潮土的砂、壤、黏质土壤为研

究对象，利用玉米和小麦秸秆为试验材料，基于网袋

法比较研究了秸秆在不同质地土壤中的分解速率和

养分释放率变化，同时探讨了基于磷脂脂肪酸(PLFA)

的微生物组成在不同质地土壤中的差异。 

1  材料与方法 

1.1  研究平台 

本研究以“土壤地力提升长期试验”为平台，该

平台位于河南省封丘县潘店乡的中国科学院封丘农

业生态实验站内(35°01N，114°24E)。该平台包括 96

个小区，每个小区由水泥隔板隔开，不封底；长  宽  

深为 1.5 m  2 m  0.6 m；其中填装砂质、壤质、黏

质潮土各 32个小区，即分别填装 0.6 m深的砂质、

壤质、黏质潮土(小区隔墙厚 20 cm，露出地表 10 cm)。

截止本试验开始前，该平台已经建立有 20 多年，并

且已经经过 5年没有进行任何试验的匀地，匀地时种

植作物与当地一致，即小麦–玉米轮作，以保证不同

小区土壤和养分的一致性。本次试验开始前的土壤基

本理化性质见表 1和表 2。 
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表 1  3 种质地土壤的体积质量和机械组成 
Table 1  Bulk densities and particle size distributions of three tested soils 

土壤机械组成(g/kg) 土壤质地 

<0.002 mm 0.002 ~ 0.02 mm 0.02 ~ 2 mm 

体积质量 
(g/cm3) 

砂质 45.9 95.0 859.1 1.36 

壤质 145.2 208.4 646.5 1.28 

黏质 390.2 542.3 67.5 1.13 

表 2  3 种质地土壤的基本化学性质 
Table 2  Soil pH and nutrient contents of three tested soils 

土壤质地 pH 有机质 
(g/kg) 

全氮 
(g/kg) 

全磷 
(g/kg) 

全钾 
(g/kg) 

硝态氮 
(mg/kg) 

铵态氮 
(mg/kg) 

速效磷 
(mg/kg) 

砂质 9.14 5.47 0.31 0.81 12.96 4.39 1.66 17.84 

壤质 9.10 9.79 0.56 1.02 12.68 7.39 5.00 20.98 

黏质 9.11 14.08 0.87 1.04 15.97 9.30 1.77 10.55 

 
1.2  试验设计及样品采集 

本试验于 2012年 10月小麦季开始，选取平台中

的 9个小区，即砂、壤、黏小区各 3个，在每个小区

小麦种植行间分别埋设装有小麦秸秆和玉米秸秆的

尼龙网袋 2个[12–14]，网袋用双层 200目的尼龙网做成，

大小为 14 cm × 12.5 cm。网袋内准确加入 80℃烘干的

小麦或者玉米秸秆 15 g (<5 mm)，封口机密封，于 2012

年 12月 10日埋入各小区 20 cm土层深处。 

本研究样品采集于 2013 年 6 月 1 日，在每个

小区中分别取出装有两种秸秆的尼龙网袋，装入自封

袋中，于保温箱中带回实验室。将尼龙袋中的秸秆取

出称重后，一部分烘干并用粉碎机磨碎进行理化性质

的测定；另一部分保存在 –20℃ 冰箱中进行 PLFA 

分析。 

1.3  样品分析方法 

土壤基本性质的测定：土壤质地采用吸管法，按

照国际制的标准进行分类；土壤体积质量采用环刀

法；土壤 pH采用 pH 计电位法(1︰2.5土水比)；土

壤有机质采用外加热–重铬酸钾氧化法；土壤全氮采

用半微量开氏法；全磷采用高氯酸–硫酸消煮，钼锑

抗比色法；全钾采用氢氟酸–高氯酸消煮，火焰光度

计法；速效氮采用 2 mol/L KCl 提取，其中硝态氮

采用酚二磺酸比色法，铵态氮采用靛酚蓝比色法；速

效磷采用 0.5 mol/L pH 8.5 NaHCO3 提取，钼锑抗比

色法；速效钾采用 1 mol/L 乙酸铵浸提-火焰光度计

法，以上分析方法均参见文献[15]。 

秸秆全碳、氮、磷和钾的测定：参见文献[15]。

秸秆分解率用差重法测定[3]，计算公式为：秸秆分解

率(%)=[(初始干物质量–分解后剩余干物质量)/初始

干物质量]×100。 

秸秆中微生物群落结构测定：磷脂脂肪酸(PLFA)

法。提取方法采用修正的 Bligh and Dyer法[13–14]。结合

已有的研究结果，本文以脂肪酸 12:0，i12:0，14:0，

i14:0，15:0，i15:0，a15:0，i16:0，16:1ω7c，17:0，

i17:0，a17:0，cy17:0，18:1ω7c，cy19:0 表征细菌[18–20]；

18:2ω6,9c、18:3ω6c (6,9,12)表征真菌[21–22]；10Me18:0、

10Me17:0、10Me16:0 表征放线菌[23]；i13:0、i14:0、

i15:0、a15:0、 i16:0、 i17:0、a17:0 为革兰氏阳性

菌，18:1ω9c、16:1ω7c、17:1ω8c、cy17:0、cy19:0ω8c、

18:1ω7c、18:1ω5c 为革兰氏阴性菌 [24–26]。  

1.4  数据分析 

数据分析采用单因素方差分析，多重比较采用 

LSD 法进行显著性检验(P<0.05)，对 PLFA 进行主

成分分析(PCA)，整个数据处理过程采用 SPSS16.0 

和 Excel 软件完成。 

2  结果与讨论 

2.1  秸秆的分解率和养分含量变化 

2.1.1  秸秆分解率    经半年埋设后，小麦秸秆的分

解率为 50.94% ~ 54.06%，随着土壤质地从砂到壤到

黏，小麦秸秆分解率有降低趋势，但没有达到显著性

差异；玉米秸秆的分解率为 51.46% ~ 53.50%，不同

质地土壤处理间差异不显著(图 1)。Yadvinder 等[27]

的研究结果显示，黏粒含量高的土壤中秸秆分解速率

减慢，因为土壤黏粒可能通过与有机质的结合改变秸

秆分解的物理和生物环境[28–29]。本研究中秸秆分解

速率在不同质地土壤处理间无显著性差异可能与秸

秆埋设时间和埋设环境不同有关。小麦秸秆的平均分

解率与玉米秸秆的平均分解率无显著差异，表明在本

研究中秸秆类型对秸秆分解速率影响较小，这与王晓

玥等[30]的研究结果一致。 
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(图中不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05)，误差线表示标准误) 

图 1  小麦玉米秸秆半年分解率(%) 
Fig. 1  Percentages of straw decomposition after half a year  

  
2.1.2  秸秆养分含量    表 3 为小麦和玉米秸秆埋

设前后的养分含量变化。可见，与原始秸秆相比，不

同土壤质地处理小麦和玉米残留秸秆中碳含量无

显著变化，表明秸秆分解过程中碳按比例减少。武

际等[31]对小麦秸秆腐解的研究结果显示，分解 90天

以后秸秆的碳释放率与分解率相当，与本研究结果基

玥本一致。王晓 等[30]的研究表明土壤质地和秸秆类

型对微生物的碳源代谢活性影响较小，这可能也是导

致本研究不同处理间碳含量变化不大的原因。 

与原始秸秆相比，经过半年分解后，小麦和玉米

秸秆的全氮含量在黏质潮土处理中显著增加，但并没

有导致 C/N 比值的显著变化；全磷含量在 3 种质地

土壤处理中均显著增加。随着土壤质地由砂质到黏

质，残留秸秆中的氮和磷含量有增加趋势。但秸秆中

钾含量在 3质地土壤处理中均显著降低；小麦秸秆中

钾的释放达 99% 以上，玉米秸秆中达 97% 以上。 

表 3  秸秆养分含量变化 
Table 3  Contents of nutrients in residual straws after half-year decomposition as compared with original straw 

秸秆 处理 全碳(g/kg) 全氮(g/kg) 全磷(g/kg) 全钾(g/kg) C/N 

原始 413.20  3.61 ab 10.77  0.09 b 0.58  0.03 c 29.49  0.50 a 38.37  0.58 a 

砂质 397.09  14.16 b 10.74  0.22 b 0.88  0.07 b 0.36  0.05 b 37.00  1.70 a 

壤质 431.02  7.20 a 13.11  1.12 ab 1.12  0.11 a 0.54  0.22 b 34.04  2.66 a 

小麦 

黏质 414.59  10.90 ab 13.92  0.81 a 1.13  0.04 a 0.67  0.11 b 35.57  6.50 a 

原始 450.41  1.58 a 10.64  0.64 b 0.96  0.07 b 11.93  0.24 a 42.33  2.93 a 

砂质 437.47  13.81 a 14.76  1.44 ab 1.49  0.01 a 0.74  0.18 b 30.46  4.22 a 

壤质 443.48  3.49 a 15.13  0.27 ab 1.31  0.27 ab 0.56  0.03 b 37.29  8.03 a 

玉米 

黏质 451.36  4.54 a 15.82  0.11 a 1.77  0.07 a 0.68  0.03 b 28.54  0.47 a 

注：表中数字为平均值±标准误，同列不同小写字母表示同一秸秆不同质地土壤处理间差异显著(P < 0.05)，下同。 

 
经半年分解后，秸秆在黏质土壤中比在砂质土壤

中氮、磷含量高，可能与以下几方面因素有关：①秸

秆有机氮和磷在黏质土壤中分解慢；②养分的淋溶损

失在黏质比砂质土壤中少。苏永中等[32]研究表明，

土壤黏粒含量高使土壤具有较高的养分保持能力，同

时较高的黏粒含量也使土壤径流量较小，从而减少土

壤养分流失的风险[33]；③氮素的硝化–反硝化损失在

不同质地土壤中不同。有研究表明，土壤硝化量与物

理性黏粒含量呈显著负相关关系[34]。另外，质地也

通过影响土壤水分含量、透气性以及氧化还原电位等

来影响硝化及反硝化活性[35]。上述因素可能共同作

用，也有可能某一途径起主导作用。 

相比氮和磷，本研究秸秆钾的快速释放现象与李

逢雨[36]、戴志刚等[37]和武际等[31]研究结果一致，表

明对缺钾土壤，秸秆还田可能是快速补充土壤钾的重

要而又经济手段。秸秆分解半年后，全钾释放率高，

是因为植物体内的钾不是以化合物形态存在，而是以

离子态存在于植物组织或细胞内，比其他元素更易释

放。就单位质量而言，小麦秸秆释放钾的量高于玉米

秸秆，是因为前者的含钾量高于后者(表 3)。Gupta

和 Ladha[38]的报道也表示秸秆养分释放量与秸秆最

初养分含量有关。 
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2.2  秸秆中的微生物群落 

2.2.1  PLFA 含量    磷脂脂肪酸(PLFA)是微生物

细胞膜的主要成分，不同类群微生物的指示性 PLFA

不同，因此可以提取和分离特定 PLFA来表征微生物

群落结构的信息[39–41]。 

表 4结果显示，小麦秸秆和玉米秸秆在砂、壤、

黏质土壤处理中的细菌、真菌、PLFA总量随着土壤

质地变黏重有增加的趋势，但差异不显著，表明秸秆

在不同质地的土壤处理中，影响其分解的微生物量没

有显著的差异，这可能是导致小麦和玉米秸秆分解率

无显著差异的原因之一。革兰氏阳性菌/革兰氏阴性

菌(G+/G–)可以用来指示土壤营养状况，比值越低说

明营养胁迫越小，真菌/细菌(F/B)的比值可以用来表

征生态系统的稳定性，比值越高稳定性越高[42–43]。

本试验中，G+/G– 和 F/B在不同质地土壤处理间无显

著差异，说明秸秆在不同质地土壤中分解，其周围的

营养胁迫与生态系统的稳定性均无显著性差异。 

微生物群落及其组成是调控系统养分转化的重

要因子，因而是连接微生物和养分转化的纽带。研究

发现环丙基脂肪酸 /单烯基前体 ((cy17:0+cy19:0)/ 

(16:1w7c +18:1w7c))表示革兰氏阴性菌的生长阶段，

比值低代表生长速度快周转快，比值高表示大部分细

胞处于稳定或低速生长阶段[44]。尽管该比值在不同

质地潮土间无显著性差异，但相关性分析表明该比值

与残留秸秆的全氮和磷含量呈正比(P < 0.05)，与钾

的释放量呈反比(P < 0.01)，即与全钾含量也呈正比，

也就是氮磷钾养分含量越高越有利于微生物处于稳

定阶段。 

表 4  土壤质地对网袋中秸秆 PLFA 含量的影响(μg/g) 
Table 4  Concentrations of PLFAs in the litter bags as influenced by soil texture  

秸秆 处理 细菌 革兰氏阳性菌 革兰氏阴性菌 真菌 放线菌 

砂质 87.96  8.61 a 16.92  1.87 a 44.34  4.48 a 28.30  7.36 a 1.83  0.31 c

壤质 118.50  32.45 a 22.90  6.41 a 61.94  19.67 a 23.10  6.27 a 6.02  1.16 a

小麦 

黏质 143.34  43.47 a 28.19  10.95 a 71.26  26.65 a 43.07  10.16 a 4.39  1.25 ab

砂质 94.70  9.57 a 21.14  2.46 a 42.79  3.27 a 26.96  5.50 a 2.45  0.46 a

壤质 72.53  11.10 a 10.21  1.72 a 33.14  6.01 a 26.85  6.74 a 1.54  0.34 a

玉米 

黏质 114.74  21.20 a 24.59  4.52 a 52.17 14.57 a 32.78  8.54 a 1.92  0.61 a

秸秆 处理 总 PLFAs 革兰氏阳性菌/阴性菌 真菌/细菌 环丙基脂肪酸/单烯基前体  

砂质 118.09  14.02 a 0.382  0.013 a 0.320  0.071 a 0.353  0.047 a  

壤质 145.62  40.82 a 0.370  0.033 a 0.196  0.002 a 0.407  0.002 a  

小麦 

黏质 190.80  54.25 a 0.396  0.067 a 0.313  0.021 a 0.314  0.066 a  

砂质 124.11  14.24 a 0.494  0.038 a 0.281  0.039 a 0.639  0.096 a  

壤质 100.92  18.12 a 0.308  0.053 a 0.359  0.037 a 0.548  0.013 a  

玉米 

黏质 149.44  30.32 a 0.471  0.068 a 0.277  0.024 a 0.519  0.026 a  

 
小麦秸秆细菌平均含量(116.60 μg/g)高于玉米秸

秆(93.99 μg/g)(表 4)，这可能与小麦秸秆初始 C/N比

值较低有关。有研究表明细菌含量与初始分解物质的

C/N 比值呈负相关[45]。高 C/N 比值的秸秆分解，可

提供微生物生长的氮源较为贫乏[46]，从而限制细菌

数量的增加。秸秆输入土壤后，微生物在分解秸秆的

过程中需要同化土壤中的碳素同时吸收氮素用于合

成新的细胞[47–49]，秸秆的 C/N 会显著影响土壤中微

生物的数量[50]。当进入土壤的有机物，C/N 比值为

20 ~ 25︰1时，所有氮素均用于合成微生物细胞，而

C/N比值较高时，微生物细胞的合成就会受到氮素的

限制，微生物数量就会较少[51–52]。在本试验中，小

麦秸秆和玉米秸秆 C/N比值均远超过 20 ~ 25︰1，因

而氮素均为影响它们分解的限制因子；由于小麦秸秆

初始 C/N 比值要低于玉米秸秆，所以细菌在分解小

麦秸秆的过程中受到的氮素限制小于玉米秸秆，细菌

生长繁殖过程中可以利用的养分也相对较多，因此小

麦秸秆中细菌含量高于玉米秸秆。 

分解后的小麦秸秆放线菌数量在壤质和黏质潮

土处理中显著高于砂质潮土处理，而玉米秸秆在不同

质地潮土处理中无显著差异。有研究表明，放线菌含

量与纤维素分解率呈显著正相关[53]，而在本试验中

虽然放线菌含量有差异但是没有造成秸秆分解率的

显著差异，可能是因为本实验中放线菌含量很低，不

足以引起分解率的显著差异。 

2.2.2  主成分分析    对微生物群落结构进行主成

分分析(PCA)表明，2种秸秆在 3种质地潮土中分解，

参与其中的微生物脂肪酸可以分成两个主要类型，主

成分因子 1(PC1)和主成分因子 2(PC2)分别解释了

25.3% 和 14.5%的变量方差，累积方差贡献率达 39.8%。
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其中小麦和玉米秸秆沿 PC2 分开，而不同土壤质地

处理间无明显区别。说明不同的秸秆类型对微生物群

落结构产生了一定的影响。 

不同处理土壤微生物群落 PLFA 载荷因子贡献

分析表明，PC2 主要与革兰氏阳性菌 14:0、i14:0、

3OH-16:0、i17:0，革兰氏阴性菌 cy17:0 以及放线菌

10Me18:0 有关，也就是说这些脂肪酸所表征的微生

物在两种秸秆分解过程中有差异。 

 

图 2  网袋中微生物群落 PLFA 的主成分分析 
Fig. 2  Principle components analysis of PLFA profiles of 

microbial communities in litter bags 

3  结论 

网袋中小麦和玉米秸秆在砂、壤、黏质潮土中经

过半年分解后，其分解率在不同质地土壤处理间无显

著性差异。与原始秸秆相比，残留秸秆的全碳含量无

显著变化，全氮和磷含量有增加趋势，尤其在质地黏

重土壤处理中表现得更为明显，但 97% 以上秸秆钾

已经从秸秆释放。PLFA分析表明秸秆分解过程中主

要微生物群落在不同质地土壤处理间均无显著性差

异，但分解小麦和玉米秸秆的微生物组成有所区别。 
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Effects of Different Soil Textures on Decomposition of Straw  
and Its Microbial Mechanism 
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Abstract: Plot experiment was conducted to study the effects of soil textures (sand, loam and clay) on the straw 

decomposition using litter bag method and the microbial components using phospholipid fatty acid (PLFA) method at Fengqiu 

Ecological Experimental Station of Chinese Academy of Sciences. The results showed that the decomposition rate of straw was 

not significantly affected by the soil texture. Total C content of the residual straw was similar to the original straw, indicating that 

total C content of straw scaled down during the decomposition. N and P contents the residual straw increased significantly, 

especially in the loam and clay soils. Total K content of wheat and maize straw was significantly lower than original straw in all 

soil textures, and the release rate was as high as 99% and 97% after six months, respectively. PLFA analysis showed no significant 

differences in bacteria PLFA, fungi PLFA and the total PLFA among the three soil textures, which may be attributed to the similar 

decomposition rate of straw in three soil textures. The principal component analysis (PCA) showed that microbes participating in 

wheat and maize straw decomposition were different in gram-positive bacteria (14:0, i14:0, 3OH-16:0, i17:0), gram-negative 

bacteria (cy17:0), and actinomycetes (10Me18:0). 

Key words: Soil texture; Straw decomposition; Nutrient dynamics; Microorganism; PLFA 

 

 


