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摘  要：探究不同植物残体还田条件下微生物关键种如何影响木质素酚的浓度(木质素酚与土壤有机碳的比值)，旨在为不同有机物

料还田培肥土壤提供理论和技术依据。本研究以河西绿洲灌区的灌漠土作为研究对象，开展了 30 a 以施加绿肥(GM)、小麦秸秆(SW)、

氮肥(N)、绿肥配施氮肥(GMN)、小麦秸秆配施氮肥(SWN)以及不施肥(CK) 6 种不同施肥处理的培肥试验。结果表明：GM 和 SW 处

理的土壤有机碳含量显著高于其他处理；有小麦秸秆参与还田的处理显著提高了总木质素酚浓度以及 3 种木质素酚类单体的浓度，

其中总木质素酚浓度在 SW 处理中分别比 CK、GM、N、GMN 和 SWN 处理高了 109%、122%、115%、164% 和 57%；对比不施

肥和施化肥处理，植物残体还田显著提高了微生物关键种 F3(盘菌纲，Pezizomycetes)、F26(被孢霉菌纲，Mortierellomycetes)、F173(粪

壳菌纲，Sordariomycetes)、B74(阿尔法变形菌纲，Alphaproteobacteria)和 B87(放线菌纲，Actinobacteria)的相对丰度。本研究共鉴定

出 15 个关键种，其中关键种 B831(属阿尔法变形菌纲)与木质素酚浓度呈显著的正相关关系，并且在 SW 处理下显著富集。本研究

为农业生态系统不同培肥方式下微生物关键种如何影响植物衍生的木质素酚提供了科学参考，为深入了解植物残体还田对土壤有机

碳周转的影响提供了理论依据。 
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Abstract: In order to provide theoretical and technical basis for returning different organic materials to field and fertilizing soil, 

soil samples from a 30 a long-term experiment were used to explore how the microbial keystone species affect the contribution of 

plant-derived lignin phenols to soil organic carbon (SOC) under different plant residue amendment conditions, in which, irrigated 

desert soils in Hexi oasis irrigation area selected as the research object under different treatments, including green manure (GM), 

wheat straw (SW), nitrogen fertilizer (N), green manure with nitrogen fertilizer (GMN), wheat straw with nitrogen fertilizer 

(SWN) and no fertilizer (CK). The results showed that SOC concentrations of GM and SW were significantly higher than those of 

other treatments. The treatments with wheat straw significantly increased the concentrations of total lignin phenols and three 

lignin phenol monomers. The total lignin phenol concentration in SW was 109%, 122%, 115%, 164%, and 57% higher than in CK, 

GM, N, GMN, and SWN, respectively. Compared to non-fertilization and chemical fertilizer treatment, plant residue amendment 
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significantly increased relative abundance of keystone species F3 (Pezizomycetes), F26 (Mortierellomycetes), F173 

(Sordariomycetes), B74 (Alphaproteobacteria) and B87 (Actinobacteria). A total of 15 keystone species were identified, of which 

key species B831 (belonging to Alphaproteobacteria) showed a significant positive correlation with the contribution of lignin 

phenols to SOC, and was significantly enriched under SW. This study provides a scientific reference for how microbial keystone 

species affect the contribution of plant-derived lignin phenols to SOC in future agricultural ecosystems under different 

fertilization methods, and also provides theoretical basis for understanding the impact of plant residue return on SOC turnover. 

Key words: Long-term application of green manure; Long-term straw return; Soil organic carbon accumulation; Lignin phenol 

 

土壤有机碳(SOC)周转在农业生态系统中十分

重要，因为它是调节土壤肥力、提高作物产量的关键

因子。绿肥和秸秆还田在同时刺激有机碳周转和增

加有机碳库容方面已被很多研究证明具有显著的

效果[1]。然而，在长期植物残体还田的条件下，植物

衍生的成分如何促进 SOC 的形成和积累，对了解土

壤碳动态和对全球变化的响应非常关键[2]。植物残留

物由多种生物分子组成，如纤维素、半纤维素、木质

素、蛋白质、脂质和单宁。在这些植物来源的分子中，

木质素通常被认为是植物碳输入土壤的主要来源，由

于它的难降解性，木质素还被认为是缓效碳库的重要

来源[3]。木质素酚作为植物衍生组分的生物标志物已

被广泛应用[4]。然而，对于长达 30 a 的不同外源植物

残体还田对木质素酚浓度有何影响并不清楚。本研究

将木质素酚的含量与有机碳含量的比值作为木质素

酚的浓度，旨在了解不同处理间植物源有机碳在土壤

有机碳库中的相对重要性。 

土壤微生物作为植物残体分解的驱动力，其生态

生理作用决定了外源有机底物的转化方向[5]。研究表

明，不同的植物残体碳输入决定了微生物关键种对有

机碳周转的影响[1]。关键种是在网络中高度相关的微

生物物种，它们单独或在群体中对群落结构和功能产

生影响。网络分析已经成为从微生物群落中鉴定关键

类群的有力工具。不同的植物残体还田可能通过影响

关键种的生活史策略从而影响有机碳的周转。例如，

长期有机物料还田会促进富营养型微生物的显著富

集[6]，它们偏好利用植物组分中的易分解部分从而可

能使大量的难分解组分累积。长期施加无机肥或者不

施肥的土壤可能大量富集寡营养型微生物，它们通常

善于挖掘难分解的碳资源，可能导致木质素等难分解

碳的损失[7]。然而目前仍不清楚在不同植物残体还田

的条件下哪些关键种如何影响木质素酚的变化。 

因此，本文基于 30 a 的长期定位田间试验，研

究了不同植物残体还田条件下植物衍生的木质素酚

的含量与浓度，旨在了解 SOC 的形成和累积机制。

结合高通量测序手段，利用共现性网络和随机森林模

型等方法探究微生物关键种如何影响木质素酚，以期

更科学地了解长期施用不同有机底物对提高土壤肥

力的微生物学机制。 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 

研究区位于中国甘肃省武威市凉州区永昌镇甘

肃省农科院土肥所白云试验站(102°40′E、38°37′N)，

海拔 1 504 m。研究区气候干旱，灌溉良好，年平均

气温和降水量分别为 7.7  ℃ 和 150 mm。供试土壤

为灌漠灰钙土。1988 年试验开始时测定 0 ~ 20 cm

基础土样，有机质 16.35 g/kg、全氮 1.06 g/kg、全

磷 1.5 g/kg、速效氮 64.4 mg/kg、有效磷 13 mg/kg、

速效钾 150 mg/kg、pH 8.8。 

1.2  试验设计与样品采集 

本研究选取长期定位有机培肥试验 (开始于

1988 年)的 6 个处理进行分析，分别包括：CK (不

施肥)、GM (施加绿肥 45 000 kg/hm2)、SW (小麦

秸秆 10 500 kg/hm2)、N (氮肥 375 kg/hm2)、GMN 

(22 500 kg/hm2 绿肥配施 187.5 kg/hm2 氮肥)和 SWN 

(5 250 kg/hm2 小麦秸秆配施 187. 5 kg/hm2 氮肥)。除

CK 处理，其余处理均施磷肥 150 kg/hm2 作为基肥。

所有施肥处理，均在 3 月下旬完成。 

于 2018 年采集 0 ~ 15 cm 耕层土壤，随机区组，

每个处理 3 个重复，共有 18 个小区，小区面积 31 m2。

在每个小区布设 7 个点进行“S”形采样，采集样品

充分混合，共获得 18 个土壤样品。样品分成 2 部分保

存，一部分自然风干过 2  mm 筛用于木质素酚和有

机碳测定，另一部分 4  ℃ 保存用于微生物 DNA 提取。 

1.3  土壤有机碳和木质素酚的测定及计算 

1.3.1  土壤有机碳测定   土壤有机碳采用重铬酸钾

容量法–外加热法测定[8]。 

1.3.2  土壤木质素酚测定   根据改进 Ma 等[4]的方

法进行土壤木质素酚的测定。将 2 g 土壤与 1 g CuO、

100 mg Fe(NH4)2(SO4)2·6H2O 和 20 mL 氮气净化的

NaOH 溶液(2 mol/L)混合在聚四氟乙烯内衬的消解
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罐中。所有消解罐在头部用氮气冲洗 10 min，并在

150  ℃ 加热 3 h，冷却后加入 3-乙氧基-4-羟基苯甲

醛，用 6 mol/L HCl 酸化至 pH=1，并在黑暗条件下

保存 1 h，离心(2 500 r/min，30 min)后，用乙酸乙酯

萃取，重复 3 次，合并萃取液于 30 mL 玻璃离心管

中，并在氮气下浓缩后加入 2 mL 10% 甲醇溶液溶

解待测。最后通过气相色谱仪 TRACE™ 1300E 进

行测定。 

1.3.3  土壤木质素酚含量计算   土壤样品中的各木

质素酚类单体含量的计算公式是：单体含量=已知内

标含量×(内标物各木质素酚类单体峰面积/土壤样品

中各木质素酚类单体的峰面积)×校正因子。总木质素

酚含量=对香豆醇含量+松柏醇含量+芥子醇含量。 

1.3.4  土壤木质素酚浓度计算   总木质素酚浓度通

过总木质素酚含量与有机碳含量的比值计算得到。各

单体的浓度等于各单体含量与有机碳含量的比值。 

1.4  土壤微生物分析和关键种鉴定 

使用 SPINeasy 土壤 DNA 旋转试剂盒 (MP 

Biomedicals，Santa Ana，CA)从新鲜土壤样品中提取

微生物群落基因组 DNA。用细菌引物 341F 和 806R[9]

和真菌引物 ITS1F 和 ITS2R[10]进行 PCR 扩增。扩增

后的 PCR 产物经 2% 浓度的琼脂糖凝胶电泳检测合

格后进行纯化。使用 Illumina Miseq PE300 平台，进

行测序。原始数据根据序列质量进行筛选，其中碱基

平均质量≥Q20 以及序列≥150 bp。使用 FLASH 

(V1.2.7) [11]对通过质量筛选的双端序列根据重叠碱

基进行配对连接。通过 Uparse software (Uparse 

v7.0.1001) [12]以 97% 的相似性对操作分类单位(OTU)

进行聚类。Silva (http://www.arb-silva.de/)[13]数据库和

unit (https://unite.ut.ee/)[14]数据库分别用于细菌和真

菌的物种注释。然后，在每个分类级别(界、门、纲、

目、科、属、种)上计算每个样本的群落组成。 

在种水平上进行网络分析以筛选出微生物关键

种。本研究中共测定出 3 131 个细菌种和 1 201 个真

菌种。保留每个处理中 2/3以上的样品进行网络分析。

使用基于 Spearman 相关矩阵的“WGCNA”R 包，

利用调整后的 P 值构建共现网络 [15]。R 语言的

“igraph”包用于计算网络属性(http://igraph.org)，用 

Gephi 进行网络的可视化。根据模块内连通性(zi)和参

与系数(pi) 的值, 网络中的节点被分为网络中心点 

(zi>2.5；pi>0.62)，模块中心点 (zi>2.5；pi<0.6)，连

接节点 (zi<2.5；pi>0.6)和外围节点 (zi<2.5；pi<0.6) [16]。

关键种通过在共现性网络中的平均度在前 5%，并且

结合根据 zi 和 pi 值确定的 network hubs、module hubs

或者 connectors 所获得。 

1.5  数据统计分析 

采用单因素方差分析(One-way ANOVA)并利用

Tukey 检验法进行木质素酚和土壤有机碳以及微生

物关键种在各个处理间的显著性差异统计。利用

GraphPad Prism 9.0 绘制图表。 

2  结果与分析 

2.1  外源植物残体还田对土壤有机碳含量的影响 

GM 和 SW 处理 30 a 后土壤有机碳含量显著

(P<0.05)高于其他处理(图 1)，其中 GM 处理分别是

CK、N、GMN 和 SWN 处理的 1.42 倍、1.30 倍、1.11

倍和 1.17 倍，SW 处理分别比 CK、N、GMN 和 SWN

提高了 39%、27%、9% 和 14%，GM 和 SW 处理间

没有显著差异。CK 处理的有机碳含量最低，其次是

N 处理。GMN 和 SWN 处理有机碳含量显著高于 CK

和 N 处理，GMN 和 SWN 处理之间没有显著性差异。 

 

(图柱上方不同小写字母表示不同处理间差异达 P<0.05 

显著水平，下图同) 

图 1  不同处理土壤有机碳含量 
Fig. 1  Soil organic carbon contents under different treatments 

 
2.2  外源植物残体还田对木质素酚含量的影响 

SW 处理下总木质素酚、对香豆醇、芥子醇和

松柏醇含量均显著高于其他处理(P<0.05)，其次为

SWN 处理(图 2)。其中，SW 处理总木质素酚含量

为 167.61 mg/kg，SWN 处理含量为 93.53 mg/kg，并

且 SW 处理的总木质素酚含量分别是 CK、GM、N、

GMN 和 SWN 的 2.90 倍、2.16 倍、2.72 倍、2.86 倍

和 1.79 倍，说明 30 a 的秸秆还田使木质素酚大量累

积在土壤中。总木质素酚和 3 种木质素酚类单体在

CK、N、GM 和 GMN 处理间没有显著性差异。 

2.3  木质素酚含量与土壤有机碳含量的相关性 

利用线性分析评估了木质素酚含量以及 3 种单

体含量与土壤有机碳含量之间的相关性(图 3)。总木 
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图 2  不同处理木质素酚含量 
Fig. 2  Lignin phenol contents under different treatments 

 

图 3  木质素酚含量与土壤有机碳含量的相关性 
Fig. 3  Correlation between contents of lignin phenols and soil organic carbon 

 
质素酚、芥子醇和松柏醇含量与土壤有机碳含量之间

呈显著的正相关关系。R2 介于 0.254 ~ 0.294，说明土

壤中的有机碳累积和木质素酚中的芥子醇和松柏醇

显著相关。而对香豆醇含量与土壤有机碳含量之间无

显著相关关系(P = 0.256)。 

2.4  外源植物残体还田对木质素酚浓度的影响 

总体而言，SW 处理的总木质素酚浓度最高，

其均值为 12.95 mg/g(总木质素酚含量与有机碳

含量的比值)，SWN 处理次之(图 4A)。其中，SW

处理分别比 CK、GM、N、GMN 和 SWN 处理高

了 109%、122%、115%、164% 和 57%；而 SWN

处理分别是 CK、GM、N 和 GMN 处理的 1.33 倍、

1.42 倍、1.37 倍和 1.68 倍。3 种木质素酚类单体

浓度与总木质素酚浓度在各个处理间的差异基

本相似，均表现出在 SW 处理下最高，SWN 处理

下次之的规律。  

 

图 4  不同处理木质素酚浓度 
Fig. 4  Lignin phenol concentrations under different treatments 

 

2.5  共现性网络分析及微生物关键种鉴定 

共现性网络分析表明，微生物之间存在强烈的相

关性(R2>0.6，P<0.05)。803 个微生物种共形成 12 554

条相关性边(图 5A)。平均度、中介中心度和聚类系

数分别为 31、805 和 0.42。共有 12 个模块中心点和

36 个连接节点被鉴定，并在图 5A 中标注，其中包含

36 个细菌种和 12 个真菌种，大部分细菌来自于变形

菌门(Proteobacteria)和放线菌门(Actinobacteria)，真菌
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种源于子囊菌门(Ascomycota)较多(图 5A)。为了进一

步鉴定出本研究中的关键种，在这 48 个网络中心节

点中挑平均度在 5% 的微生物作为关键种，最终鉴

定出 15 个微生物关键种，其名称在图 5B 中显示。 

2.6  外源植物残体还田对微生物关键种的影响 

进一步确定了 15 个微生物关键种的分类学信息，

它们分布在 10 类纲水平下(表 1)。总体而言，关键种

F3( 盘菌纲， Pezizomycetes) 、 F26( 被孢霉菌纲，

Mortierellomycetes)、F173(粪壳菌纲，Sordariomycetes)、

B74(阿尔法变形菌纲，Alphaproteobacteria)和 B87(放线

菌纲，Actinobacteria)在有绿肥以及秸秆配施的处理中

显著高于不施肥和施化肥处理(表 1)。值得注意的是，

关键种 B74、B87、B466(芽孢菌纲，Bacilli)、F3、F26、

F90(被孢霉菌纲，Mortierellomycetes)和 F173 在 GM 处

理中最高。此外，B831(生丝微菌科，Hyphomicrobiaceae)

在SW处理下显著高于其他处理，其值分别是CK、GM、

N，GMN 和 SWN 处理的 19 倍、4.75 倍、19 倍、9.5

倍和 2.1 倍。而 B55(拟杆菌纲，Bacteroidia)、B108(酸

杆菌门组 6，Subgroup 6)和 F5(粪壳菌纲，Sordario-

mycetes)同时在 CK 和 N 处理中显著高于其他处理。 

 

图 5  微生物之间的共现性网络(A)和基于网络角色的细菌和真菌物种的分布图(B) 
Fig. 5  The co-occurrence network between microorganisms (A) and distribution of bacterial and fungal species based on their network roles (B) 

表 1  不同处理下微生物关键种的相对丰度(%) 
Table 1  Relative abundance of microbial keystone species under different treatments  

关键种 CK GM SW N GMN SWN 分类(纲) 

B55 0.208 ± 0.028 a 0.063 ± 0.007 c 0.127 ± 0.015 b 0.179 ± 0.023 ab 0.132 ± 0.021 b 0.175 ± 0.018 ab Bacteroidia 

B74 0.059 ± 0.007 d 0.172 ± 0.012 a 0.136 ± 0.017 b 0.081 ± 0.005 cd 0.131 ± 0.009 b 0.11 ± 0.015 bc Alphaproteobacteria

B87 0.151 ± 0.017 d 0.422 ± 0.035 a 0.341 ± 0.025 ab 0.202 ± 0.031 cd 0.268 ± 0.026 bc 0.226 ± 0.046 cd Actinobacteria 

B108 1.263 ± 0.203 a 0.533 ± 0.141 c 0.659 ± 0.09 c 1.077 ± 0.037 ab 0.671 ± 0.171 c 0.829 ± 0.023 bc Subgroup 6 

B466 0 ± 0 c 0.04 ± 0.005 a 0.001 ± 0.001 c 0.001 ± 0.001 c 0.03 ± 0.004 b 0.001 ± 0.001 c Bacilli 

B831 0.001 ± 0.001 b 0.004 ± 0.002 b 0.019 ± 0.006 a 0.001 ± 0.001 b 0.002 ± 0.002 b 0.009 ± 0.002 b Alphaproteobacteria

F3 0.73 ± 0.259 e 21.554 ± 1.417 a 9.794 ± 1.234 c 3.881 ± 1.43 d 22.206 ± 0.789 a 13.825 ± 0.774 b Pezizomycetes 

F5 2.313 ± 0.212 a 0.156 ± 0.026 b 0.371 ± 0.07 b 1.956 ± 0.463 a 0.21 ± 0.022 b 0.541 ± 0.042 b Sordariomycetes 

F9 17.121 ± 1.042 a 0.503 ± 0.079 c 3.093 ± 0.456 b 3.137 ± 0.479 b 0.75 ± 0.174 c 1.849 ± 0.265 bc Sordariomycetes 

F26 0.371 ± 0.076 e 4.71 ± 0.293 a 3.314 ± 0.201 b 0.504 ± 0.155 e 2.875 ± 0.169 c 1.647 ± 0.052 d Mortierellomycetes

F53 0.21 ± 0.033 ab 0.014 ± 0.006 b 0.025 ± 0.005 b 0.289 ± 0.148 a 0.033 ± 0.007 b 0.047 ± 0.009 b Eurotiomycetes 

F56 0.439 ± 0.054 a 0.023 ± 0.004 d 0.121 ± 0.018 b 0.106 ± 0.017 bc 0.035 ± 0.004 cd 0.125 ± 0.021 b Dothideomycetes 

F62 0.658 ± 0.124 a 0.029 ± 0.007 c 0.103 ± 0.009 bc 0.243 ± 0.053 b 0.032 ± 0.004 c 0.085 ± 0.019 bc Sordariomycetes 

F90 0 ± 0 b 0.072 ± 0.018 a 0 ± 0 b 0 ± 0 b 0.065 ± 0.014 a 0 ± 0 b Mortierellomycetes

F173 0 ± 0 b 0.036 ± 0.01 a 0.001 ± 0.001 b 0 ± 0 b 0.011 ± 0.003 b 0 ± 0 b Sordariomycetes 

注：表中数据为平均值 ± 标准误差，同行不同小写字母表示不同处理间差异在 P<0.05 水平显著。 
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2.7  微生物关键种对木质素酚浓度的影响 

为了探究微生物关键种是否影响木质素酚浓度，

开展了随机森林分析以揭示哪些关键种是木质素酚浓

度的重要预测因子。结果表明，B831、F62、F3、F26

和 F5 是影响木质素酚浓度的重要因子(图 6A)。然而， 

利用线性分析，仅观察到了 B831 与木质素酚浓度呈

显著的正相关性(R2=0.738，P<0.000 1)(图 6B)，而其

他几个关键种与木质素酚浓度之间并没有观察到统计

学相关性。B831 属于生丝微菌科，在 SW 中显著富集，

表明它可能是调控木质素酚浓度的有力预测因子。 

 

(A：随机森林分析下 15 个微生物关键种对木质素酚浓度的影响；*、**分别表示影响达 P<0.05 和 P<0.01 显著水平；B ~ F：关键种 B831(B)、

F62(C)、F3(D)、F26(E)和 F5(F)的相对丰度和木质素酚浓度之间的线性关系，实线表示显著性相关关系，虚线表示无显著性相关关系) 

图 6  微生物关键种对木质素酚浓度的影响 
Fig. 6  Effects of microbial keystone species on lignin phenol concentration 

 

3  讨论 

本研究中，绿肥和秸秆还田的处理，其有机碳含

量显著高于不施肥和施化肥的处理，长期的有机物料

还田能够增加土壤有机碳含量，该结论与其他研究结

果一致[17]。而绿肥和秸秆配施氮肥的处理比直接施

加绿肥和秸秆处理的有机碳含量显著降低，很有可能

是因为氮肥的配施降低了土壤 C/N，加速了土壤中原有

有机碳的分解，从而导致土壤有机碳含量的下降[18]。

不施肥和施用化肥的处理有机碳含量低，究其原因，

这两个处理的土壤有机碳主要来源是作物根茬和作

物的根系分泌物以及土壤中有机体的代谢产物等，在

无外源有机碳输入的条件下，相比于其他有外源碳输

入的处理，有机碳含量显著较低[19]。 

在有秸秆参与的还田条件下，土壤总木质素酚以

及其 3 种单体的含量和浓度显著高于其他处理(图 2

和图 4)。外源植物残体还田后，它们在土壤中的分

解与其自身的碳和氮组成密切相关[20]。秸秆作为一

种高 C/N 的有机物料，其中难分解的植物组分如木

质素可能很难被微生物利用，从而大量地累积在土壤

中。一项长期试验发现在秸秆还田 13 a 后土壤中木

质素含量显著累积，并且浓度增加[21]，本研究结果

与其一致。对比秸秆，绿肥是一种高质量的外源有机

底物(低 C/N)。绿肥还田十分有利于微生物的分解，

尤其是细菌会对这种低 C/N 的植物残体进行快速的

利用分解，从而可能不利于木质素酚的累积。而施加

绿肥的处理总体有机碳含量增加可能是由于绿肥在

降解的过程中产生了大量的可溶性有机质，这有利于

微生物周转产生大量的微生物残体从而直接贡献于

土壤有机碳[22]。但有关这方面的机制，还需在未来

的研究中进一步地证实。 

本研究鉴定出了 15 个微生物关键种。其中绿肥
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以及秸秆配施的处理显著提高了关键种 F3(盘菌纲，

Pezizomycetes) 、 F26( 被 孢 霉 菌 纲 ， Mortierello-

mycetes)、F173(粪壳菌纲，Sordariomycetes)、B74(阿

尔法变形菌纲，Alphaproteobacteria)和 B87(放线菌

纲，Actinobacteria)的相对丰度，尤其是在施加绿肥

的处理中更为显著。盘菌纲和被孢霉菌属于腐生真

菌，它们被认为是土壤碳及养分转化的关键微生物，

能够快速利用植物残体中多种糖类化合物[23-24]，因此

它们很有可能成为外源有机物料还田处理下的优势

菌纲。粪壳菌纲、阿尔法变形菌纲以及放线菌纲已被

证实属于富营养型微生物，成为长期有机物料还田后

的优势菌纲 [25] 。 B55( 拟杆菌纲， Bacteroidia) 和

B108(酸杆菌门，Acidobacteria)在不施肥和施化肥的

处理中显著富集，这和以前的研究结果一致[26]。拟

杆菌纲和酸杆菌门在很多的研究中已被证实是寡营

养环境的优势物种[27]。在不施肥或者长期施加化肥

的土壤中，由于缺少碳资源的供应，拟杆菌纲和酸杆

菌门的微生物可能会分解土壤中本有的高分子量的

难分解碳来获取能量，从而可能导致木质素酚浓度的

下降[28]。 

外源添加的有机底物质量是影响微生物群落结

构的重要因素。高 C/N 的秸秆还田后，微生物生长

繁殖所需的氮元素受到限制，可能促使固氮菌的不断

繁殖以应对高 C/N 资源的输入[29]。而在本研究中单

独秸秆还田的处理下 B831 显著富集，它属于 

Alphaproteobacteria 下的生丝微菌科 (Hyphomicro-

biaceae)，这一类微生物有丰富的氮固定基因，能够

在氮饥饿的条件下发挥作用[30]。此外，B831 丰度与

木质素酚浓度呈显著正相关关系，很有可能是因为

Alphaproteobacteria 在利用低分子量碳如葡萄糖和氨

基酸方面是活跃的[27]，这会导致高分子量如木质素

酚在土壤中的累积，从而提高了秸秆还田处理下木质

素酚浓度。 

4  结论 

长期不同植物残体还田均比单施化肥和不施肥

处理显著提高了土壤有机碳含量。有秸秆参与还田的

处理能够显著提高土壤木质素酚的累积。本研究鉴定

出 15 个微生物关键种，其中绿肥和秸秆参与还田的

处理显著提高了关键种 F3(盘菌纲，Pezizomycetes)、

F26(被孢霉菌纲，Mortierellomycetes)、F173(粪壳菌

纲 ， Sordariomycetes) 、 B74( 阿 尔 法 变 形 菌 纲 ，

Alphaproteobacteria)和 B87(放线菌纲，Actinobacteria)

的相对丰度。此外，本研究揭示了关键种 B831(隶属

于阿尔法变形菌纲的生丝微菌科)在调控植物源有机

碳组分(木质素酚)的重要作用。本研究强调了有机物

料还田在提高土壤碳汇能力方面的重要作用。也为深

入理解土壤微生物对木质素酚的降解和转化过程提

供了新的线索，有助于揭示土壤有机碳形成和累积的

机制。 
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