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接种真菌秸秆堆肥对土壤肥力、小麦生物量和微生物群落结构
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摘  要：通过盆栽试验，设置 4 个处理：无外源秸秆添加(CK)、添加玉米秸秆(S)、添加未接种真菌玉米秸秆堆肥(SC)和添加接种真

菌 Phanerodontia chrysosporium 和 Aspergillus niger 玉米秸秆堆肥(SCPA)，研究了不同预处理秸秆施用对小麦产量、土壤理化性质

和微生物群落结构、组成和丰度的影响。结果表明：与 CK 处理相比，S、SC 和 SCPA 处理均显著降低了土壤中铵态氮和硝

态氮含量，增加了土壤微生物生物量碳、氮和有机碳含量。其中，SCPA 处理微生物生物量氮含量最高，与 CK 处理相比，相

当于提高了 39.6 kg/hm2 土壤氮同化量。与 CK 处理相比，SCPA 处理还显著提高了小麦穗质量 12.7%。添加有机物料显著改变了土

壤细菌和真菌群落结构，其中 SCPA 处理显著增加了土壤中肉座菌目(Hypocreales)的绝对丰度。Mantel 检验表明，土壤可溶性有机

碳和硝态氮是调控土壤细菌群落组成的主要因子，土壤有机碳和 pH 是调控土壤真菌群落组成的主要因子。综合可见，接种真菌

Phanerodontia chrysosporium 和 Aspergillus niger 的秸秆堆肥显著增加了小麦穗质量和微生物生物量氮含量，提高了土壤的保氮效果，

并且影响了土壤微生物生境，对促进土壤生态系统健康具有重要的作用。 
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Effects of Application of Composted Maize Straws Under Fungi Inoculation on Soil Fertility, 
Wheat Biomass and Microbial Community Structure 
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XIE Zubin1,2* 
(1 State Key Laboratory of Soil and Sustainable Agriculture, Institute of Soil Science, Chinese Academy of Sciences, Nanjing   
211135, China; 2 University of Chinese Academy of Sciences, Beijing  100049, China) 

Abstract: In this study a pot experiment was conducted to investigate the effects of differently pre-treated straws on wheat yield, 

soil physiochemical properties, as well as microbial community structure, composition, and abundance, in which four treatments 

were setup as: no straw addition (CK); addition of maize straw (S); addition of composted maize straw under no fungi inoculation 

(SC); addition of composted maize straw under inoculation of Phanerodontia chrysosporium and Aspergillus niger (SCPA). The 

results showed that: compared to CK, S, SC and SCPA significantly reduced the concentrations of soil ammonium nitrogen and 

nitrate nitrogen contents, and increased soil microbial biomass carbon and nitrogen, and soil organic carbon contents. SCPA had 

the highest microbial biomass nitrogen content, which was equivalent to an increase in soil nitrogen assimilation of 39.6 kg/hm2 

compared to CK. SCPA also significantly increased wheat yield by 12.7% compared to CK. The addition of organic materials 

significantly changed soil bacterial and fungal community structures, and SCPA significantly increased the absolute abundance of 

Hypocreales in the soil. The analysis of Mantel test revealed that soil dissolved organic carbon and nitrate nitrogen were primary 

factors regulating the composition of soil bacterial community, whereas soil organic carbon and pH primarily regulated the 
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composition of soil fungal community. In conclusion, composted maize straw under inoculation of Phanerodontia chrysosporium 

and Aspergillus niger significantly increased wheat yield and microbial biomass nitrogen content, improved soil nitrogen 

retention, and affected soil microbial habitat. The results provide the evidences that composted straw under inoculation of fungi is 

beneficial to soil health and the increase in nitrogen retention and wheat yield. 

Key words: Straw compost; Fungal inoculation; Soil physical and chemical properties; Microbial community structure; Biomass; 

Wheat yield 

 

农作物秸秆是农业生产的重要生物资源[1]。随着

农业生产集约化经营和对作物产量需求的增加，秸秆

产量也在迅速增加[2]。然而，由于秸秆中木质纤维素

含量较高，微生物难以降解利用[3]，大量秸秆被当作

废弃物抛弃、掩埋或焚烧。这不仅造成大量资源浪费，

还带来了严重的环境污染[4]。近年来，我国许多地区

开始采用的秸秆还田方法，逐渐取代了传统的焚烧处

理方式，成为作物秸秆处理的一种常见做法[5]。 

许多研究表明，秸秆还田不仅能提高土壤中有机

碳(SOC)的含量，还能调控土壤的生化反应，对土壤

微生物群落结构也有重要影响[6-7]。郭勇等[8]在稻麦

轮作系统中发现，秸秆还田能显著提高土壤全氮(TN)

含量，促进土壤微生物的活性和生长。此外，高碳氮

比(C/N)的秸秆可以促进土壤微生物对铵态氮(NH4
+-N)

和硝态氮(NO3
–-N)的同化，从而影响土壤养分循环[9]。

然而，秸秆直接还田也可能带来一些负面影响，如携

带一些病原菌滋生病虫害[10]，秸秆的高 C/N 还会导

致土壤酸化等问题[11-12]。大量研究表明，秸秆堆肥还

田能有效解决上述问题，堆肥后的秸秆有机肥含有大

量的优势功能菌，有利于改善土壤内部的微生态[13]。

此外，秸秆堆肥还田后，能促进土壤中养分循环，提

高作物产量[14]。因此，秸秆堆肥后还田能够实现减

少危害、提高土壤肥力、提高作物产量和促进土壤生

态系统绿色可持续发展的多重目标。 

目前秸秆堆肥的方法有很多，包括秸秆与家禽畜

粪混合堆肥[15]、秸秆与污泥混合堆肥[16]，以及秸秆

接种微生物菌剂堆肥[17]等。虽然秸秆与畜粪和污泥

等混合堆肥能够提供外源氮，促进堆肥过程，但在此

过程中会排放大量的温室气体(CO2、CH4 和 N2O)和

氨气(NH3)，从而给环境带来二次污染[18-19]。相比之

下，秸秆接种微生物堆肥被认为是一种更加绿色环保

可持续的堆肥方式[20]。Gou 等[21]研究发现，在稻草

与畜粪堆肥中接种复合微生物菌剂，不仅促进了秸

秆木质纤维素的降解，还提高了堆肥的质量。在所

有微生物中，白腐真菌对木质纤维素的降解能力最

强，其菌丝能渗透到有机物的细胞腔内，产生降解

木质纤维素的胞外酶，最终将木质素分解成 CO2 和

H2O
[22-23]。Du 等[24]研究表明，接种真菌 Phanerochaete 

chrysosporium 和 Aspergillus niger 的秸秆，不仅能显

著减少降解时间，增强堆肥的稳定性，还能减少氮

损失。 

土壤微生物是土壤养分循环的重要参与者。外源

有机物料的添加会改变土壤理化性质，进而影响土壤

微生物群落结构和多样性[25]。Wu 等[6]通过 5 年的秸

秆还田试验发现，秸秆还田能显著提高土壤氮含量，

但显著降低了细菌群落的多样性。冯海玮等[26]通过

秸秆堆肥盆栽试验发现，添加秸秆堆肥不仅显著提高

了土壤 TN、NH4
+-N 和 NO3

–-N 含量以及蔬菜产量，还

改善了土壤微生物群落结构。然而接种真菌后堆制的

堆肥对土壤肥力、作物产量和土壤微生物群落结构和

多样性的影响还有待研究。 

基于以上，本研究旨在探讨玉米秸秆接种真菌后

堆制的堆肥对土壤肥力、小麦生物量以及微生物群落

结构的影响，为促进作物秸秆资源化、提高小麦产量

提供科学依据。本研究的假设包括：①秸秆接种真菌

后堆制的堆肥能够促进土壤微生物氮的积累，进而提

高土壤肥力、增加小麦产量；②秸秆接种真菌后堆制

的堆肥能够改善土壤微生物群落的结构组成，有助于

促进土壤生态系统的健康发展。 

1  材料与方法 

1.1  供试土壤与玉米秸秆 

试验土壤采自中国黑龙江省齐齐哈尔市的小麦–

大豆轮作旱地农田(123°41′E，47°16′N)。土壤风干、

过 5 mm 筛，除去大石块和粗根，充分混合均匀后备

用。土壤基本性质见表 1。 

供试玉米秸秆采集自扬州市江都区的玉米田，

并用多功能粉碎机粉碎成约 2 cm。对玉米秸秆进

行接种和不接种真菌堆制堆肥。接种的真菌为黄孢

原毛平革菌(Phanerodontia chrysosporium)和黑曲

霉(Aspergillus niger)，这两株真菌均购自中国普通

微生物菌种保藏管理中心，保藏号为 CGMCC 

5.776 和 CGMCC 3.11455。真菌接种量为 2 g/kg 玉

米秸秆(基于烘干基)，接种真菌由 Phanerodontia  
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表 1  供试土壤的基本性质 
Table 1  Basic properties of soil for pot experiment 

SOC 
(g/kg) 

TN 
(g/kg) 

TP 
(g/kg) 

TK 
(g/kg) 

NH4
+-N 

(g/kg) 
NO3

–-N 
(mg/kg) 

DOC 
(mg/kg) 

TDN 
(mg/kg) 

pH 
(H2O) 

13.18 ± 0.69 1.38 ± 0.01 0.65 ± 0.67 5.74 ± 0.27 0.51 ± 0.05 38.05 ± 1.39 36.09 ± 4.08 72.08 ± 1.00 7.86 ± 0.02

注：SOC，土壤有机碳；TN，全氮；TP，全磷；TK，全钾；NH4
+-N，铵态氮；NO3

–-N，硝态氮；DOC，可溶性有机碳；TDN，总

可溶性氮。表中数据为均值±标准误差(n=3)。下同。 

表 2  不同预处理玉米秸秆基本性质 
Table 2   Properties of differently pretreated maize straws 

预处理 半纤维素 

(%) 

纤维素 

(%) 

木质素 

(%) 

中性洗涤溶解物质 
(%) 

TC 
(g/kg) 

TN 
(g/kg) 

C/N TK 
(g/kg) 

S 24.99 ± 2.71 10.18 ± 2.69 36.39 ± 0.68 25.80 ± 0.39 438 ± 7.61 2.81 ± 0.42 155.7 0.16 ± 0.01

SC 17.98 ± 3.85 7.66 ± 1.59 32.07 ± 1.40 37.61 ± 3.28 422.23 ± 8.13 5.77 ± 0.2 72.2 0.20 ± 0.01

SCPA 14.22 ± 1.19 6.70 ± 0.23 30.67 ± 0.64 45.55 ± 4.28 367.95 ± 14 10.19 ± 1.08 36.1 0.22 ± 0.01

注：S，原始玉米秸秆；SC，玉米秸秆未接种真菌堆肥；SCPA，玉米秸秆接种真菌堆肥。 

 

chrysosporium 与 Aspergillus niger 按 1∶1 的比例

混合而成。在玉米秸秆堆肥过程中，每两周翻动一

次，以确保玉米秸秆的均匀降解。堆制 42 d 腐熟

后，玉米秸秆接种真菌堆肥和玉米秸秆未接种真菌

堆肥基本性质见表 2。试验所用不同预处理玉米秸

秆形态见图 1。 

 

图 1  不同预处理玉米秸秆照片：原始玉米秸秆(A)、玉米秸秆未接种真菌堆肥(B)和玉米秸秆接种真菌堆肥(C) 
Fig. 1  Images of differently pretreated maize straws: Original maize straws (A); Composted maize straws under no fungi inoculation (B); 

Composted maize straws under fungi inoculation (C) 

 
1.2  试验设计与设置 

在小麦季(2022 年 11 月—2023 年 5 月)进行盆栽

试验。试验共设置 4 个处理：无外源秸秆添加(CK)、

添加原始玉米秸秆(S)、添加玉米秸秆未接种真菌堆

肥(SC)和添加玉米秸秆接种真菌堆肥(SCPA)。每个处

理 3 个重复，盆栽位置随机摆放。 

试验时，每盆装风干土 5.0 kg，每盆种植 10 粒

小麦(Triticum aestivum L., cv. 济麦 22)，待小麦发芽

后，挑选高度相近的麦苗，每盆保留 6 株麦苗。不同

外源预处理玉米秸秆根据 3 000 kg/hm2 的原始玉米

秸秆还田量施加到盆栽土壤中，所有处理的外源碳施

加量相同(C 4 g/盆，相当于 C 1 314 kg/hm2)。其中，

S 处理玉米秸秆施加量为 3 000 kg/hm2，SC 处理玉米

秸秆未接种真菌堆肥施加量为 3 112 kg/hm2，SCPA

处理玉米秸秆接种真菌堆肥施加量为 3 571 kg/hm2。

不同外源预处理玉米秸秆在小麦生育期分 3 个阶段

施加，基肥期施加量为 30%(2022 年 11 月 12 日)，分

蘖期施加量为 40%(2023 年 3 月 7 日)，抽穗期施加量

为 30%(2023 年 4 月 4 日)。第一次施加时，将秸秆或

秸秆堆肥与土壤充分混匀后装盆；第二和第三次施加

时，在不扰动小麦根系的前提下，从每盆中取约 800 g

土壤，与不同外源预处理玉米秸秆充分混合后，再倒

入小麦盆栽中。各处理无机氮施用量一致(N 0.45 g/

盆，相当于 N 180 kg/hm2)，按 3∶4∶3 的比例分别

在基肥期(2022 年 11 月 12 日)、分蘖期(2023 年 3 月

7 日)和抽穗期(2023 年 4 月 4 日)施加。磷肥(P2O5，

75 kg/hm2)和钾肥(K2O，75 kg/hm2)以基肥方式施加。

供试肥料分别为尿素、磷酸二氢钠和氯化钾。施加肥

料时，将肥料溶解于 200 mL 去离子水中，均匀喷洒

在土壤表面。 

1.3  样品采集与土壤理化性质的测定 

在小麦成熟后，收割小麦样品(2023 年 5 月 23

日)，烘干后脱粒，计生物量等。在小麦收割后，采

集土壤样品，用直径为 3 cm 的不锈钢土钻采集 0 ~ 
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15 cm 土壤样品 3 个，充分混合形成 1 个土壤样品。

新鲜样品过 2 mm 筛后，部分土壤样品保存于 –4 ℃

冰箱，用于测定土壤 NH4
+-N、NO3

–-N、微生物生物量

氮(MBN)和微生物生物量碳(MBC)；部分土壤样品保

存于 –80  ℃ 冰箱，用于提取土壤总 DNA；剩余的

土壤样品风干保存，以供后续土壤理化分析。 

其中，土壤 pH 采用 pH 计(Mettler Toledo Seven 

Compact S210，Switzerland)以 1∶2.5 土液比(m/V)

测定；土壤含水量采用烘干法测定。土壤 NH4
+-N 和

NO3
–-N 含量采用靛酚蓝比色法和双波长法测定[27]。

土壤 MBN 和 MBC 采用氯仿熏蒸法测定[28]。土壤可

溶性有机碳(DOC)和总可溶性氮(TDN)采用 TOC 元

素分析仪(Multi N/C 3100，Germany)测定。土壤 SOC

采用 H2SO4-K2Cr2O7 消解法测定，TN 采用凯氏定氮

法测定，碱解氮(AN)采用碱解扩散法测定，全钾(TK)

采用 H2SO4-HF 消煮–火焰光度法测定，全磷(TP)采

用酸溶–钼锑抗比色法测定[29]。 

1.4  土壤 DNA 提取与高通量测序 

称取 0.25 g 冻干土样，使用 FastDNA® SPIN Kit 

for Soil(MP Biomedicals，Santa Ana，CA)提取土壤样

品总 DNA，用 NanoDrop 微量分光光度计(NanoDrop 

Technologies，USA)测定提取的 DNA 纯度，并通过

0.8% 琼脂糖凝胶电泳检验提取的 DNA 质量。将合

格的 DNA 样品保存在 –80  ℃ 冰箱，以便进一步

分析。 

采用荧光定量 PCR 检测 96 孔板中细菌(16S 

rRNA)和真菌(18S rRNA)的丰度。每个 qPCR 反应混

合物均由 10 µL TB Green®Premix Ex TaqTM (Takara 

Bio，Japan)、1 µL 模板 DNA、0.75 µL 上下游引物

和 7.5 µL ddH2O 组成。荧光定量 PCR 扩增条件：95  ℃

预变性 3 min；95  ℃ 变性 10 s，56  ℃ 退火 30 s，

72 ℃延伸 20 s，循环 35 次。溶解曲线 65 ~ 90 ℃， 

每隔 5 s 增加 0.5 ℃。每个 qPCR 过程均设置标准曲线，

标准原液按 10 倍梯度进行稀释。扩增效率在 98% ~ 

110%，标准曲线的 R2 值在 0.993 ~ 0.999。采用细菌

通用引物 338F(5'-ACTCCTACGGGAGGCAGCA-3')和

806R(5'-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3') 对 细 菌

16S rRNA 基因的 V3 ~ V4 区进行扩增。采用真菌通用

引物 ITS1F (5'-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3')

和 ITS2R (5'-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3') 对真

菌 ITS1 基因进行扩增。后续的高通量测序委托上海

派森诺生物科技有限公司用 Illumina MiSeq PE250 测

序技术平台进行序列测序。 

1.5  数据处理与分析 

使用 SPSS 22.0 进行土壤理化性质、小麦生物量

和微生物群落结构的单因素方差分析 (One-way 

ANOVA)，并在显著性水平为 P<0.05 时采用 Duncan

法进行多重比较。小麦生物量和土壤理化性质的相关

性计算为 Pearson 相关系数。使用 R 4.3.1 进行 Mantel

检验，分析土壤理化性质(作为环境变量)与土壤细菌

和真菌群落组成(以相对丰度为物种数据)之间的相

关性，使用 microeco 包进行 α、β 多样性分析和微生

物群落组成分析。图形绘制采用 Origin 2023。所有

的数据均基于土壤风干基计算。 

2  结果与分析 

2.1  不同预处理秸秆施用对土壤性质和小麦生物

量的影响 

不同处理下土壤性质如表 3 所示。添加不同预处

理的玉米秸秆 (S、SC 和 SCPA)显著降低了土壤

NH4
+-N 含量，其中，与 CK 处理相比，SCPA 处理显

著降低了 NH4
+-N 含量达 80.8%。与 CK 处理相比，S、

SC 和 SCPA 处理显著降低了土壤 NO3
–-N 含量，而 S、

SC 和 SCPA 处理间无显著差异。添加不同预处理的 

表 3  小麦收获期不同处理土壤微生物和理化性质 
Table 3  Soil microbial and physiochemical properties under different treatments at wheat harvest stage 

土壤性质 CK S SC SCPA 

NH4
+-N (mg/kg) 12.19 ± 0.32 a 3.89 ± 0.58 b 2.70 ± 0.49 bc 2.34 ± 0.38 c 

NO3
–-N (mg/kg) 13.85 ± 1.58 a 3.89 ± 0.86 b 4.28 ± 0.16 b 8.24 ± 2.15 b 

MBN (mg/kg) 6.59 ± 1.45 c 18.23 ± 1.24 b 22.91 ± 0.70 a 24.54 ± 0.21 a 

MBC (mg/kg) 88.92 ± 8.66 b 126.25 ± 8.49 a 132.06 ± 9.35 a 152.89 ± 5.91 a 

TN (g/kg) 0.81 ± 0.01 b 0.84 ± 0.00 ab 0.85 ± 0.02 a 0.87 ± 0.01 a 

DOC (mg/kg) 17.72 ± 0.75 b 23.75 ± 1.11 ab 23.71 ± 4.24 ab 30.01 ± 4.84 a 

SOC (g/kg) 17.55 ± 0.09 b 18.73 ± 0.23 a 18.83 ± 0.37 a 18.55 ± 0.32 a 

pH 7.88 ± 0.01 a 7.74 ± 0.01 c 7.83 ± 0.02 b 7.83 ± 0.01 b 

注：表中同行不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05)。 
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玉米秸秆均显著提高了土壤 MBN 含量，其中 SCPA

处理 MBN 含量最高，为 24.54 mg/kg，与 CK 处理相

比，相当于提高了土壤中氮同化量达到 39.6 kg/hm2。

土壤 MBC 含量处理间差异与 MBN 具有相同趋势，

SCPA 处理 MBC 含量最高，为 152.89 mg/kg。此外，

与 CK 处理相比，SC 和 SCPA 处理分别显著提高了土

壤 TN 含量 4.9% 和 7.4%，以及 SOC 含量 7.3% 和

5.7%。与 CK 处理相比，SCPA 处理显著提高了土壤中

DOC 含量，而 S 和 SC 处理的土壤 DOC 含量无显著差

异。此外，与 CK 处理相比，S 处理显著降低了土壤 pH。 

不同处理下小麦的生物量如图 2 所示。与 CK 处

理相比，SCPA 处理显著提高了小麦穗质量 12.7%，

根质量 35.8% 和总生物量 15.3%；S 和 SC 处理则显

著提高了小麦的总生物量。与 S 处理相比，SCPA 处

理显著提高了小麦的根质量和总生物量；而 SCPA 处

理与 SC 处理间各生物量指标间无显著差异。 

 

(图中不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05) 

图 2  不同处理下小麦的生物量 
Fig. 2  Wheat biomass under different treatments 

 

2.2  不同预处理秸秆施用对土壤微生物群落多样

性的影响 

对不同外源预处理玉米秸秆添加下的土壤细菌

和真菌的 α 多样性进行分析，结果发现，SCPA 处理

的细菌 Chao1 和 Observed species 指数显著低于其他

处理；SCPA 处理的真菌 Chao1、Observed species 和

Shannon 指数显著高于 S 和 SC 处理(表 4)。 

通 过 非 度 量 多 维 尺 度 分 析 (Non-metric 

Multidimensional Scaling，NMDS)发现，不同处理下

土壤细菌和真菌群落结构差异显著(Stress<0.1)(图 3)。

对于土壤细菌群落，S 和 CK 处理聚集并与 SC 和

SCPA 处理显著分离，且 SC 和 SCPA 处理沿 NMDS2 

表 4  不同处理下土壤细菌和真菌的 α 多样性指数 
Table 4  diversities of soil bacteria and fungi under different treatments 

细菌 真菌 处理 

Chao1 Observed species Shannon Chao1 Observed species Shannon 

CK 2 486.09 ± 158.91 a 2 375.17 ± 136.86 a 9.89 ± 0.02 ab 372.15 ± 29.82 ab 367.87 ± 28.70 ab 5.91 ± 0.12 a

S 2 532.45 ± 8.03 a 2 410.60 ± 6.94 a 9.96 ± 0.01 a 295.35 ± 11.64 c 288.43 ± 12.43 c 4.94 ± 0.15 b

SC 2 609.17 ± 147.07 a 2 487.10 ± 108.99 a 9.98 ± 0.06 a 331.43 ± 9.98 bc 325.67 ± 9.25 bc 5.26 ± 0.07 b

SCPA 2 103.42 ± 71.60 b 2 025.73 ± 59.68 b 9.79 ± 0.04 b 416.28 ± 17.17 a 412.57 ± 17.22 a 6.11 ± 0.22 a

注：表中同列不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05)。 
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图 3  土壤细菌(A)和真菌(B)群落非度量多维尺度分析 
Fig. 3  NMDS analyses of soil bacterial (A) and fungi communities (B) 

 

轴分布(图 3A)。对于土壤真菌群落结构，各处理真

菌群落结构差异显著，相比土壤细菌群落结构分离趋

势更加明显(图 3B)。 

2.3  不同预处理秸秆施用对土壤微生物群落组成

的影响 

在细菌目分类水平上，各处理下的优势菌群包括

微球菌目(Micrococcales)、盖亚女神菌目(Gaiellales)

和热微球菌目(Thermomicrobiales)等 10 个目(表 5)。

总体来看，添加不同预处理秸秆土壤细菌群落在目水

平组成上相似，只有少数菌目的丰度有差异。S 处理

与其他处理相比，显著增加了土壤中伯克氏菌目

(Burkholderiales)的相对丰度；SCPA 处理与其他处理相

比，显著降低了土壤中芽单胞菌目(Gemmatimonadales)

的相对丰度。 

在真菌目分类水平上，各处理下的优势菌群包括

粪壳菌目(Sordariales)、格孢菌目(Pleosporales)和散囊

菌目(Eurotiales)等 10 个目(表 5)。S 处理粪壳菌目的

相对丰度和绝对丰度显著高于其他处理。SC 和 SCPA

处理相较于 S 处理，显著增加了散囊菌目(Eurotiales)

的绝对丰度，尤其是 SC 处理散囊菌目的绝对丰度增

加最为显著。与 CK、S 和 SC 处理相比，SCPA 处理

显著增加了小囊菌目(Microascales)的相对和绝对丰

度。相较于 CK、S 和 SC 处理，SCPA 处理显著提高

了肉座菌目(Hypocreales)的绝对丰度，增幅分别为

287.0%、206.9% 和 408.6%。 

2.4  土壤理化性质对小麦生物量和微生物群落结

构的影响 

Pearson 相关性分析表明，小麦穗质量与土壤

MBN、MBC 含量呈显著正相关，小麦秸秆质量与

土壤 TDN、DOC 含量呈显著正相关，小麦根质量

与土壤 MBN、MBC 含量呈显著正相关，而与 SOC

含量呈显著负相关；此外，小麦总生物量与土壤

MBN、MBC、TN、DOC 含量呈显著正相关(表 6)。 

土壤 DOC 和 NO3
–-N 与土壤细菌群落组成的

Mantel 显著值最小(Mantel’s P=0.01 ~ 0.05)，且对细

菌群落的解释值最大(Mantel’s r=0.25 ~ 0.5)，表明土

壤 DOC 和 NO3
–-N 含量是调控土壤细菌群落组成的

主要因子(图 4A)。土壤 DOC 含量与 MBN 含量呈

显著正相关，并且与根瘤菌目(Rhizobiales)和芽孢

杆菌属(Bacillus)相对丰度也存在显著正相关关系。

土壤 NO3
–-N 含量与土壤微球菌目(Micrococcales)、

伯 克 氏 菌 目 (Burkholderiales) 和 丙 酸 杆 菌 目

(Propionibacteriales)相对丰度呈显著负相关。土壤

MBN 含量与土壤盖亚女神菌目(Gaiellales)和芽单胞

菌目(Gemmatimonadales)相对丰度呈显著负相关，而

与芽孢杆菌属(Bacillus)相对丰度呈显著正相关。此

外，小麦穗质量与土壤中 MBN、MBC、TN 和 DOC

含量存在显著正相关关系，同时，也与土壤中根瘤菌

目(Rhizobiales)和芽孢杆菌属(Bacillus)相对丰度呈显

著正相关(图 4)。 

Mantel 检验表明，土壤 SOC 和 pH 是调控土壤

真菌群落组成的主要因子。土壤 SOC 与 NH4
+-N 呈显

著负相关，土壤 pH 与 TN 呈显著负相关(图 4A)。土

壤理化性质与真菌微生物群落在目水平和属水平上

也存在不同程度的相关性(图 4B、4C)。土壤 SOC 含

量与土壤粪壳菌目(Sordariales)和球孢毛葡孢霉属

(Botryotrichum)相对丰度呈显著正相关，而与土壤散

囊菌目(Eurotiales)和伞菌目(Agaricales)相对丰度呈显

著负相关。土壤 pH 与土壤爪甲团囊菌目(Onygenales)

和寡囊盘菌目(Thelebolales)相对丰度呈显著正相关， 
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表 5  不同处理下细菌和真菌优势菌群在目水平上的相对丰度和绝对丰度 
Table 5  Relative and absolute abundances of main taxes within bacterial and fungal communities at order levels under different treatments 

相对丰度(%) 绝对丰度(细菌 1010copies/g， 

真菌 108copies/g) 

微生物 目水平 

CK S SC SCPA CK S SC SCPA 

Micrococcales 
7.60 ± 
0.36 a 

7.62 ± 
0.34 a 

7.46 ± 
0.39 a 

8.92 ± 
0.93 a 

4.24 ± 
0.93 a 

6.03 ± 
0.33 a 

5.68 ± 
0.66 a 

4.70 ± 
0.94 a 

Gaiellales 
6.94 ± 
0.26 a 

6.41 ± 
0.38 a 

6.09 ± 
0.16 a 

6.11 ± 
0.23 a 

3.83 ± 
0.75 a 

5.06 ± 
0.27 a 

4.74 ± 
0.84 a 

3.16 ± 
0.25 a 

Thermomicrobiales 
6.36 ± 
0.52 ab 

5.94 ± 
0.47 ab 

6.59 ± 
0.42 a 

4.78 ± 
0.55 b 

3.41 ± 
0.46 ab 

4.69 ± 
0.34 a 

5.20 ± 
1.12 a 

2.45 ± 
0.22 b 

Rhizobiales 
4.44 ± 
0.15 a 

5.25 ± 
0.26 a 

4.80 ± 
0.17 a 

5.10 ± 
0.40 a 

2.47 ± 
0.55 a 

4.15 ± 
0.24 a 

3.75 ± 
0.70 a 

2.70 ± 
0.50 a 

Vicinamibacterales 
4.71 ± 
0.11 ab 

5.2 ±  
0.06 a 

5.09 ± 
0.28 ab 

4.51 ± 
0.26 b 

2.61 ± 
0.53 ab 

4.12 ± 
0.02 a 

4.00 ± 
0.83 ab 

2.34 ± 
0.23 a 

Burkholderiales 
4.56 ± 
0.18 b 

5.30 ± 
0.20 a 

4.64 ± 
0.01 b 

4.56 ± 
0.17 b 

2.51 ± 
0.51 b 

4.19 ± 
0.20 a 

3.59 ± 
0.58 ab 

2.39 ± 
0.36 b 

Propionibacteriales 
4.59 ± 
0.38 a 

4.85 ± 
0.29 a 

4.54 ± 
0.03 a 

4.52 ± 
0.22 a 

2.60 ± 
0.71 a 

3.84 ± 
0.26 a 

3.51 ± 
0.56 a 

2.38 ± 
0.39 a 

Gemmatimonadales 
4.47 ± 
0.12 a 

4.39 ± 
0.07 a 

4.23 ± 
0.16 a 

3.57 ± 
0.20 b 

2.44 ± 
0.42 ab 

3.47 ± 
0.08 a 

3.31 ± 
0.64 a 

1.86 ± 
0.23 b 

Frankiales 
4.12 ± 
0.08 a 

4.13 ± 
0.10 a 

3.82 ± 
0.13 a 

3.79 ± 
0.26 a 

2.29 ± 
0.49 a 

3.27 ± 
0.10 a 

2.93 ± 
0.40 a 

2.00 ± 
0.36 a 

细菌 

Solirubrobacterales 
4.00 ± 
0.29 a 

3.52 ± 
0.36 a 

3.57 ± 
0.03 a 

3.71 ± 
0.29 a 

2.20 ± 
0.44 a 

2.78 ± 
0.26 a 

2.76 ± 
0.46 a 

1.90 ± 
0.07 a 

Sordariales 
35.75 ± 
1.49 b 

62.33 ± 
0.25 a 

26.96 ± 
1.76 c 

31.66 ± 
1.49 b 

9.75 ± 
1.86 b 

24.17 ± 
1.63 a 

8.33 ± 
0.77 b 

10.95 ± 
0.74 b 

Pleosporales 
17.68 ± 
2.02 a 

17.05 ± 
2.52 a 

14.31 ± 
2.70 a 

14.96 ± 
3.10 a 

4.62 ± 
0.49 a 

6.54 ± 
0.77 a 

4.34 ± 
0.63 a 

5.29 ± 
1.40 a 

Eurotiales 
6.90 ± 
1.23 bc 

2.61 ± 
0.36 c 

37.64 ± 
1.75 a 

10.25 ± 
1.74 b 

1.79 ± 
0.29 bc 

0.99 ± 
0.07 c 

11.63 ± 
0.88 a 

3.57 ± 
0.66 b 

Microascales 
2.14 ± 
0.72 b 

0.40 ± 
0.04 b 

1.19 ± 
0.23 b 

13.13 ± 
1.67 a 

0.61 ± 
0.29 b 

0.15 ± 
0.01 b 

0.36 ± 
0.07 b 

4.58 ± 
0.70 a 

Onygenales 
5.85 ± 
0.11 a 

2.84 ± 
1.26 b 

1.95 ± 
0.30 b 

2.05 ± 
0.27 b 

1.59 ± 
0.29 a 

1.10 ± 
0.49 a 

0.61 ± 
0.12 a 

0.70 ± 
0.05 a 

Hypocreales 
1.73 ± 
0.37 b 

1.91 ± 
0.42 b 

1.07 ± 
0.39 b 

4.32 ± 
2.32 a 

0.46 ± 
0.13 b 

0.58 ± 
0.01 b 

0.35 ± 
0.10 b 

1.78 ± 
0.58 a 

Helotiales 
2.56 ± 
0.72 a 

0.90 ± 
0.29 c 

1.64 ± 
0.39 bc 

2.73 ± 
0.34 a 

0.74 ± 
0.32 a 

0.36 ± 
0.14 a 

0.51 ± 
0.14 a 

0.96 ± 
0.16 a 

Agaricales 
0.01 ± 
0.00 a 

0.01 ± 
0.00 b 

5.14 ± 
2.35 b 

1.91 ± 
0.72 ab

0.00 ± 
0.00 b 

0.00 ± 
0.00 b 

1.60 ± 
0.73 a 

0.64 ± 
0.20 ab 

Thelebolales 
2.22 ± 
0.54 a 

0.68 ± 
0.30 b 

0.99 ± 
0.20 b 

1.31 ± 
0.05 ab

0.64 ± 
0.25 a 

0.25 ± 
0.09 a 

0.31 ± 
0.07 a 

0.45 ± 
0.02 a 

真菌 

Filobasidiales 
2.03 ± 
0.11 a 

0.84 ± 
0.07 c 

0.63 ± 
0.14 c 

1.46 ± 
0.25 b 

0.56 ± 
0.12 a 

0.32 ± 
0.01 ab 

0.19 ± 
0.04 b 

0.50 ± 
0.07 b 

注：表中同行不同小写字母表示同一指标处理间差异显著(P<0.05)。 

表 6  小麦生物量和土壤理化性质的相关性 
Table 6  Pearson correlations between wheat biomass and soil bio-physicochemical properties 

小麦生物量指标 NH4
+-N NO3

–-N MBN MBC TDN TN DOC SOC pH 

穗质量 0.365 0.490 0.676* 0.622* 0.134 0.524 0.333 –0.356 –0.079 

秸秆质量 0.192 0.195 0.401 0.269 0.562* 0.051 0.580* –0.08 –0.310 

根质量 0.469 0.439 0.648* 0.757* 0.306 0.454 0.546 –0.635* –0.113 

总生物量 0.387 0.273 0.871** 0.771* 0.172 0.523* 0.852** 0.537 –0.182 

注：*、**分别表示在 P<0.05、P<0.01 水平(双尾)上显著相关。 

 

而与 Botryotrichum 相对丰度呈显著负相关。土壤

MBN 和 TN 含量与土壤伞菌目(Agaricales)相对丰度

呈显著正相关，土壤 NH4
+-N 含量与土壤散囊菌目

(Eurotiales)相对丰度呈显著正相关。 

3  讨论 

研究表明，有机物料还田可以提高土壤有机养

分，并通过微生物作用促进土壤养分循环，进而促进

作物生长[30]。本研究中，基于 3 000 kg/hm2 的玉米秸

秆还田量，各处理的外源碳和肥料氮施加量保持一

致，与 CK 处理相比，施用不同预处理的秸秆(S、SC

和 SCPA)提高了土壤微生物生物量和小麦生物量，这

可能与外源碳及其伴随的养分输入有关[31]。周子军

等[32]的研究表明，外源有机物的添加显著提高了 
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(图 A 中线条的粗细表示 Mantel’s r 值，颜色表示 Mantel’s P 值；图 B 和图 C 中*、**分别表示在 P<0.05、P<0.01 水平(双尾)上显著相关) 

图 4  小麦穗质量和土壤理化性质与微生物群落结构的 Mantel 检验(A)，及小麦穗质量和土壤理化性质与微生物群落结构

的关系(B：目水平，C：属水平) 
Fig. 4  Mantel test analysis of wheat grain weight, soil physicochemical properties and microbial community structures ( A), and relationships 

between wheat grain weight, soil physicochemical properties and microbial community structures (B, order level; C, genus level) 
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SOC 和有机氮含量，为土壤微生物提供了丰富的活

性碳氮基质，进而激发了微生物的代谢活性，促进作

物生长。此外，与 S 处理相比，SCPA 处理显著提高

了小麦生物量，这主要归因于真菌接种的玉米秸秆堆

肥具有较低的 C/N 比和较高的腐殖化程度，溶解物

质含量较高(表 2，图 1)，对土壤肥力和作物生长具

有更好的促进作用[33]。还有研究表明，堆肥处理的

秸秆还田能改善土壤孔隙结构，促进根系和微生物的

生长繁殖，从而提高作物产量[34]。Zhang 等[35]的研究

表明，根瘤菌目(Rhizobiales)能分解有机物释放养分，

促进作物氮素利用和产量提升。在本研究中，

Rhizobiales 丰度与土壤中 DOC 含量呈显著正相关，

同时 DOC 含量与小麦穗质量也呈显著正相关(图

4B)，表明 Rhizobiales 丰度的增加不仅提高了 DOC

含量，也是提高作物产量的关键因素之一。此外，本

研究还发现，土壤中芽孢杆菌属(Bacillus)与小麦穗质

量呈显著正相关(图 4C)，这一发现与 Chen 等[36]的研

究结果一致，Bacillus 是农业生态系统中重要的有益

微生物，能够通过固氮作用促进作物生长。 

有机物料的添加显著影响了土壤无机氮和微生

物生物量碳氮的变化。本研究发现，与 CK 处理相比，

添加不同预处理秸秆均显著降低了土壤中 NH4
+-N 和

NO3
–-N 含量，可能是由于外源碳的加入促进了微生

物对无机氮的同化[37]。许多研究表明，当施加高 C/N

比有机物料时，土壤微生物通过强烈的同化作用，将

无机氮转化为 MBN，从而有效保氮[38-39]。在不同预

处理秸秆处理中，SCPA 处理土壤 MBN 含量最高，

表明真菌接种的秸秆堆肥在微生物氮同化和土壤保

氮效果上最为显著。与 CK 处理相比，所有预处理秸

秆的添加都显著降低了土壤 pH，其中 S 处理的 pH

最低，这一结果与 Liang 等[12]研究结果一致。在无机

氮源充足的情况下，原始秸秆的分解会消耗土壤中的

交换性钙镁离子，增加交换性氢铝离子，导致土壤

pH 下降。而堆肥处理的秸秆则通过增加土壤碱性阳

离子，提高了土壤的酸中和能力，从而保持较高的

pH[40]。此外，本研究还发现，添加不同预处理的秸

秆显著提高了土壤中 SOC 的含量，这与很多研究结

果一致[41-42]。外源秸秆的有机物质逐渐分解为较小的

有机分子，包括水溶性化合物，为微生物的生长和代

谢提供了必要的养分，从而促进了微生物的繁殖和活

动[43]。在收获时，所有处理的 SOC 含量均有所增加，

这可能与微生物分解有机物过程有关。微生物不仅是

土壤中主要的有机质分解者，其生长和死亡也直接导

致土壤有机质的积累[44]。 

本研究中，接种真菌秸秆堆肥处理(SCPA)，与

CK 处理相比，显著降低了土壤细菌的 Chao1 和

Observed species 指数(表 4)。导致这一结果可能是因

为接种真菌的秸秆堆肥提高了土壤中 TN 的含量，进

而引起了土壤细菌的生境发生改变[45]。此外，许多

研究也表明，土壤细菌群落多样性随着土壤中氮含量

的增加而减少[46-47]。此外，本研究还发现，与 S、SC

处理相比，SCPA 处理显著提高了真菌群落的丰富度

和多样性。真菌在土壤生态系统中扮演着重要的角

色，参与有机物质的降解。真菌群落结构受土壤有机

质含量的影响[48]。本研究结果也证实了这一观点，

真菌群落组成受 SOC 的显著影响(图 4A)。微生物群

落中各物种相对丰度的变化差异导致 β 多样性显著

改变，例如，粪壳菌目(Sordariales)相对丰度在 S 处

理中显著增加，散囊菌目(Eurotiales)相对丰度在 SC

处理中显著增加，小囊菌目(Microascales)相对丰度在

SCPA 处理中显著增加，这与该菌群喜欢生存于富碳

环境有关。 

土壤理化性质对微生物群落组成有重要的影响，

微生物分类菌群与土壤理化性质表现出很强的相关

性[49]。有研究表明，土壤 NO3
–-N、SOC 和 DOC 是影

响土壤细菌群落组成的主要环境因子[50-51]，本研究结

果与之相似。土壤环境中，伯克霍尔德氏菌目

(Burkholderiales)是一类重要的植物促生菌，具有固

氮、溶磷等功能，其群落结构的变化可能会影响作物

的 生 长 [52] 。 本 研 究 中 ， 土 壤 NO3
–-N 含 量 与

Burkholderiales 相对丰度呈显著负相关(图 4B)，添加

不同预处理秸秆均显著降低了土壤 NO3
–-N 含量(表

3)，说明不同预处理秸秆的添加可能会提高土壤中

Burkholderiales 的相对丰度，改善土壤的根际环境，

促进作物的生长发育。另外，本研究还发现，土壤

SOC 含量和 pH 是调控土壤真菌群落组成的主要因

子，这与童永尚等[53]的研究结果一致，接种真菌秸

秆堆肥显著增加了肉座菌目(Hypocreales)的绝对丰

度。Hannula 等[54]利用 13C 稳定同位素标记法发现，

Hypocreales 能够快速分解有机质；并且 Hypocreales

的很多属为害虫的致病菌，并广泛应用于农作物的害

虫防治[55]。可见，接种真菌 Phanerodontia chrysosporium

和 Aspergillus niger 玉米秸秆堆肥不仅能快速分解有

机质，还有对抗害虫侵害的功能，对于促进土壤生态

系统健康具有重要的作用。 

4  结论 

1) 添加不同预处理秸秆显著提高了小麦的生物
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量，SCPA 处理与 CK 处理相比，显著提高了小麦穗

质量 12.7%，根质量 35.8% 和总生物量 15.3%。 

2) 添加不同预处理秸秆显著提高了土壤 MBC

和 MBN 含量，且 SCPA 处理土壤无机氮含量减少，

土壤 MBN 含量最高，说明接种真菌的秸秆堆肥微生

物同化氮量最高，土壤的保氮效果最好。 

3) 堆肥处理(SC 和 SCPA)对土壤细菌和真菌群

落结构产生显著影响，SCPA 处理显著降低了土壤细

菌 α 多样性，增加了土壤真菌的 α 多样性；其中显著

增加了土壤中肉座菌目(Hypocreales)的绝对丰度，对

促进土壤生态系统健康具有重要的作用。 
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