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摘　 要　 为探究免耕和不同秸秆覆盖量下土壤微生物群落组成及残留物的变化规律，依托中国东北黑土区
的玉米保护性耕作长期平台（始建于 ２００７ 年），以传统耕作（翻耕＋无秸秆还田）为对照（ＣＴ），对免耕结合不
同秸秆覆盖量［免耕＋无秸秆还田（ＮＴ０）、免耕＋１ ／ ３ 秸秆覆盖还田（ＮＴ１ ／ ３）、免耕＋２ ／ ３ 秸秆覆盖还田（ＮＴ２ ／ ３）
和免耕＋全量秸秆覆盖还田（ＮＴ３ ／ ３）］下不同土层（０～５、５～１０、１０～２０ ｃｍ）土壤理化性质、磷脂脂肪酸和氨基
糖的变化特征进行分析。 结果表明： 与 ＣＴ 相比，免耕无秸秆还田处理（ＮＴ０）对土壤有机碳（ＳＯＣ）、全氮
（ＴＮ）、可溶性有机碳（ＤＯＣ）、可溶性有机氮（ＤＯＮ）、含水量、微生物群落及其残留物等均无显著影响；免耕
结合秸秆覆盖还田主要影响了土壤表层各指标，与 ＣＴ 相比，０～５ ｃｍ 土层中 ＮＴ１ ／ ３、ＮＴ２ ／ ３、ＮＴ３ ／ ３ 处理 ＳＯＣ
含量分别显著提高了 ２７．２％、３４．１％、３５．６％，ＮＴ２ ／ ３ 和 ＮＴ３ ／ ３ 处理磷脂脂肪酸含量分别显著提高了 ３９．２％和
６５．０％，ＮＴ３ ／ ３ 处理氨基糖含量（微生物残留物）显著提高了 ４７．２％；免耕不同秸秆覆盖量的土壤理化性质和
微生物群落差异随土壤深度增加而减小，５ ～ ２０ ｃｍ 土层中几乎无显著差异。 ＳＯＣ、ＴＮ、ＤＯＣ、ＤＯＮ 和含水量
是影响微生物群落组成和残留物积累的重要因素；相关性分析表明，活体微生物生物量与残留物尤其真菌残
留物具有正相关关系。 综上，不同秸秆覆盖量处理均能不同程度促进 ＳＯＣ 的积累；当秸秆量充足时，建议选
择免耕＋全量秸秆覆盖的耕作方式，最有利于土壤微生物生物量、微生物残留物和 ＳＯＣ 的增加；当秸秆量不
足时，可选用免耕＋２ ／ ３ 秸秆覆盖还田的方式，可提高土壤微生物生物量和 ＳＯＣ 含量。 本研究对指导东北黑
土区农田生态系统秸秆管理及促进农业可持续发展具有重要意义。
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ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｄｅｖｅｌoｐｍｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ Ｍoｌｌｉｓoｌｓ ａｒｅａ oｆ Ｎoｒｔｈｅａｓｔ Ｃｈｉｎａ．
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： ａｍoｕｎｔ oｆ ｓｔoｖｅｒ ｍｕｌｃｈ； ｓoｉｌ oｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂoｎ； ｍｉｃｒoｂｉａｌ ｂｉoｍａｓｓ； ｍｉｃｒoｂｉａｌ ｒｅｓｉｄｕｅ．

　 　 东北黑土区是我国粮食主产区，长期重用轻养

的耕作措施导致土壤产生退化、肥力下降等诸多问

题。 自 ２０ 世纪 ５０ 年代开垦以来，黑土耕作层有机

碳含量下降约 ５０％，储量逐渐降低，成为“碳源” ［１］。
免耕结合秸秆还田作为保护性耕作的核心措施能够

提高土壤碳库水平、增强土壤“碳汇”能力［２］。 但在

东北地区生产实践中，作物秸秆除了还田外，还是动

物饲料和再生能源的主要来源。 如果部分秸秆还田

就能满足土壤有机碳（ＳＯＣ）的增加需求，那么剩余

秸秆就可以打包用做它途，为农民提供更多经济收

入。 有研究表明，在施肥量相同的情况下，ＳＯＣ 增加

与秸秆输入量之间存在非线性关系［３］，中量的秸秆

还田可能具有更高的 ＳＯＣ 积累效率［４］。 因此，对免

耕及不同秸秆还田量的研究将有助于我们探索既能

满足 ＳＯＣ 固存又能增加农民经济效益的秸秆田间

管理方案。
土壤微生物作为土壤生态系统的重要组成部

分，在 ＳＯＣ 转化与固存过程中的作用不容忽视［５］。
土壤微生物生物量在土壤碳库中的占比不到 ５％，
但因微生物不断重复生长发育过程，具有连续积累

效应，不能以活体微生物生物量占比来衡量微生物

对土壤碳库的作用［６］。 近年来的研究发现，土壤微

生物对 ＳＯＣ 的贡献程度在过去是被低估的，微生物

残体对有机碳的积累占比在 ５０％以上［７］。 土壤微

生物经过自身同化、生长死亡的迭代周转过程以微

生物死亡残体的形式贡献于土壤有机碳库［８］。 由

于土壤微生物活体群落自身的生理特征、营养利用

策略及生长速率等直接调控微生物生长死亡过程，
影响“活体生物量⁃微生物残留物”链条中土壤碳的

传递［９］，因此，活体微生物生物量和微生物残体均

为评估微生物过程对 ＳＯＣ 积累贡献的有效指标［８］。
研究微生物活体生物群落与土壤微生物残体的积累

变化，进一步探究二者的关系对揭示土壤微生物调

节 ＳＯＣ 的机制具有重要意义。
土壤微生物的磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）能够反映微

生物的数量和种类，不同 ＰＬＦＡ 间的比值可以反映

不同微生物的生存状态和营养情况［１０］。 土壤氨基

糖是微生物细胞壁中的物质，能相对稳定地存在于

土壤中，可作为土壤微生物残留标识物反映微生物

的长期效应，与 ＳＯＣ 呈显著正相关关系［１１－１２］。 土壤

中氨基葡萄糖（ＧｌｕＮ）主要来源于真菌细胞壁，胞壁

酸（ＭｕｒＡ）则唯一来源于细菌细胞壁［１３］。 土壤中

ＧｌｕＮ 与 ＭｕｒＡ 的比值可用来表征真菌和细菌残留

物对总 ＳＯＣ 的相对贡献［１３］。 相关研究表明，免耕

秸秆覆盖与传统耕作相比能显著增加土壤微生物生

物量和氨基糖含量［１４］。 但秸秆不同覆盖量如何影

响微生物群落和残留物及二者之间的关系尚不清

楚。 为此，本研究依托中国科学院沈阳应用生态研

究所保护性耕作研发基地，利用秸秆不同覆盖量试

验平台，探究土壤微生物群落调控 ＳＯＣ 变化的机

制，筛选秸秆优化管理措施，以期为保护性耕作和农

业可持续发展提供理论支持与实践指导。

１　 材料与方法

１. １　 试验设计

本研究试验地点位于吉林省梨树县中国科学

院沈阳应用生态研究所保护性耕作研发基地

（４３°１９′ Ｎ，１２４°１４′ Ｅ） ［１５］，该基地始建于 ２００７ 年，
气候为温带半湿润大陆性季风气候，年均气温为

６．９ ℃，年均降水量为 ６１４ ｍｍ，主要集中在 ６—８ ３
个月。 试验区域土壤类型为中层黑土，壤质黏土，种
植模式为玉米连作，雨养农业。 本试验共设 ５ 个处

理：传统耕作（翻耕＋无秸秆还田，ＣＴ）、免耕＋无秸

秆覆盖（ＮＴ０）、免耕＋１ ／ ３ 秸秆覆盖还田（每 ３ 年中

第一年秸秆全部还田，ＮＴ１ ／ ３）、免耕＋２ ／ ３ 秸秆覆盖

还田（每 ３ 年中前两年秸秆全部还田，ＮＴ２ ／ ３）、免耕＋
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全量秸秆覆盖还田（３ 年秸秆全部还田，ＮＴ３ ／ ３）。
每个处理 ４ 次重复，随机区组设计，各小区面积

２６１ ｍ２。 ＣＴ 按照当地农民常用耕作方式进行翻耕

并移除全部秸秆。 免耕处理全部采用免耕播种机进

行播种，除播种外，全年不扰动土壤。 秸秆还田方式

为玉米每年收获后还田，按照试验设计中各处理要

求留相应秸秆量，切成 ３０ ～ ５０ ｃｍ 小段均匀覆盖在

地表，每年全量秸秆约 ７５００ ｋｇ·ｈｍ－２。 各处理施肥

量与张常仁等［１５］ 的研究相同，分别为：氮（Ｎ） ２４０
ｋｇ·ｈｍ－２、磷 （ Ｐ ２ Ｏ５ ） １１０ ｋｇ·ｈｍ－２、钾 （ Ｋ２ Ｏ） １１０
ｋｇ·ｈｍ－２，均作为底肥于播种前一次性施入。
１. ２　 样品采集

于 ２０１９ 年 １０ 月进行土壤样品采集，采样时不

同耕作措施已持续 １２ 年，每个小区用土钻采集 ５ 个

点，混合成一个样品，分 ０ ～ ５、５ ～ １０ 和 １０ ～ ２０ ｃｍ ３
个土层采样。 将采集的样品过 ２ ｍｍ 筛，去除秸秆、
根系等有机残体和石块。 土壤样品一部分于 ４ ℃保

存，用于土壤铵态氮（ＮＨ４
＋ ⁃Ｎ）、硝态氮（ＮＯ３

－ ⁃Ｎ）、
含水量、可溶性有机碳 （ ＤＯＣ） 和可溶性有机氮

（ＤＯＮ）测定；一部分于－２０ ℃保存，用于土壤磷脂

脂肪酸（ＰＬＦＡ）的测定；剩余部分土样自然风干，用
于土壤氨基糖、ｐＨ、总氮（ＴＮ）和土壤有机碳（ＳＯＣ）
的测定。
１. ３　 测定项目与方法

１. ３. １ 土壤理化指标测定　 ＳＯＣ 含量采用重铬酸钾

氧化法［１６］测定。 土壤 ＴＮ 使用元素分析仪（Ｅｌｅｍｅｎ⁃
ｔａｒ Ａｎａｌｙｓｅｎｓｙｓｔｅｍｅ ＧｍｂＨ， Ｈａｎａｕ， 德国）测定。 土

壤铵态氮（ＮＨ４
＋ ⁃Ｎ）和硝态氮（ＮＯ３

－ ⁃Ｎ）含量的测

定：用 ２ ｍoｌ·Ｌ－１ ＫＣｌ 溶液按水土比 ５ ∶ １ 提取，上
清液使用连续流动分析仪（ Ｔｅｃｈｎｉｃoｎ Ｃoｒｐoｒａｔｉoｎ，
Ｏｒｅｇoｎ， 美国）测定。 ＤＯＣ 和 ＤＯＮ 含量的测定：按
水土比 ５ ∶ １ 混合，震荡后用 ０．４５ μｍ 滤膜过滤上清

液，采用 ＴＯＣ 仪（Ｍｕｌｔｉ Ｎ ／ Ｃ ３０００， Ａｎａｌｙｔｉｋ Ｊｅｎａ， 德

国）测定。 土壤 ｐＨ 采用电位法测定。 土壤含水量

采用烘干称重法测定，将新鲜土壤在 １０５ ℃下烘干

至恒重，计算土壤含水量。
１. ３. ２ 土壤磷脂脂肪酸测定　 土壤 ＰＬＦＡ 的提取和

分析采用 Ｌｉａｎｇ 等［１７］的方法进行。 整个试验过程均

在避光条件下完成，称取 ６ ｇ 冷冻干燥的土壤样品

于离心管中，先加入磷酸缓冲液，再加入氯仿和甲醇

溶液进行提取。 选取 ＳＰＥ 固相萃取柱进行 ＰＬＦＡ 纯

化、甲酯化。 加入 １００ μＬ 正己烷溶解脂肪酸样品，
用 ５０ μＬ １５０ μｇ·ｍＬ－１ １９：０ 脂肪酸甲基酯作为内

标，使用气相色谱仪 （ Ａｇｉｌｅｎｔ ７８９０Ｂ ＧＣ， Ａｇｉｌｅｎｔ

Ｔｅｃｈｎoｌoｇｉｅｓ， Ｓａｎｔａ Ｃｌａｒａ， ＣＡ， 美国）进行测定。 使

用 ＭＩＤＩ 软件的 Ｓｈｅｒｌoｃｋ 微生物鉴定系统对 ＰＬＦＡ
的峰进行识别，计算 ＰＬＦＡ 峰面积，得到单位土壤重

量的 ＰＬＦＡ 含量（ｎｍoｌ·ｇ－１）。 保留丰度大于 ０．５％
的脂肪酸，参照文献进行归类（表 １） ［１８］。
１. ３. ３ 土壤氨基糖含量测定　 土壤样品中的氨基糖

含量采用 Ｚｈａｎｇ 等［１９］ 的方法进行水解、提取和衍

生。 使用气相色谱仪 （ Ａｇｉｌｅｎｔ ７８９０Ｂ ＧＣ， Ａｇｉｌｅｎｔ
Ｔｅｃｈｎoｌoｇｉｅｓ， Ｓａｎｔａ Ｃｌａｒａ， ＣＡ， 美国）进行测定，根
据内标法原理，通过氨基糖的峰面积计算分别获得

３ 种氨基糖 ［氨基葡萄糖 （ ＧｌｕＮ）、 氨基半乳糖

（ＧａｌＮ）和胞壁酸（ＭｕｒＡ）］的含量，所有氨基糖总和

即为总氨基糖含量（简称 ＡＳ）。
１. ４　 数据处理

采用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２６ 软件的单因素方差

分析（oｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）和 Ｄｕｎｃａｎ 法对不同耕作处

理下土壤理化指标进行差异显著性检验（α＝ ０．０５）。
采用 Ｃａｎoｃo ５ 软件对土壤理化指标与磷脂脂肪酸

和氨基糖进行冗余分析 （ ＲＤＡ） 和制图。 采用 Ｒ
Ｓｔｕｄｉo软件中的 ｖｅｇａｎ 包将土壤理化指标分别与磷

脂脂肪酸和氨基糖进行 Ｍａｎｔｅｌ 检验，以揭示土壤理

化指标对微生物活体和残体的影响；采用 ｃoｒｒｐｌoｔ 包
对磷脂脂肪酸与氨基糖进行 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析，
以探究微生物活体与残体之间的关系。 采用 Ｏｒｉｇｉｎ
２０１９（ＯｒｉｇｉｎＬａｂ）软件制作磷脂脂肪酸和氨基糖柱

形图。 文中数据均为平均值±标准误。

２　 结果与分析

２. １　 免耕与秸秆覆盖对土壤理化性质的影响

由表２可知，在表层（０ ～ ５ ｃｍ），与无秸秆还田

表 １　 磷脂脂肪酸归类
Ｔａｂｌｅ １　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐ ａｓｓｉｇｎｍｅｎｔｓ ｏｆ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄｓ ｆａｔ⁃
ｔｙ ａｃｉｄ （ＰＬＦＡ） ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ

微生物分类
Ｍｉｃｒoｂｉａｌ ｇｒoｕｐ

生物标识物
Ｂｉoｍａｒｋｅｒｓ

革兰氏阳性细菌
Ｇｒａｍ⁃ｐoｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ （Ｇ＋）

１４：０ ｉｓo； １５：０ ｉｓo； １５：０ ａｎｔｅｉｓo； １５：１ ｉｓo
ｗ６ｃ；１６：０ ｉｓo；１７：０ ｉｓo；１７：０ ａｎｔｅｉｓo；１７：１
ｉｓo ｗ９ｃ

革兰氏阴性细菌
Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ （Ｇ－）

１６：１ ｗ７ｃ；１６：１ ｗ９ｃ；１７：１ ｗ８ｃ；１７：０ ｃｙｃｌo
ｗ７ｃ；１８：１ ｗ５ｃ；１８：１ ｗ７ｃ；１９：０ ｃｙｃｌo ｗ７ｃ；
１９：０ ｃｙｃｌo ｗ９ｃ；２１：１ ｗ３ｃ

丛枝菌根真菌
Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃoｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ
（ＡＭＦ）

１６：１ ｗ５ｃ

腐生真菌 ／真菌
Ｓａｐｒoｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ （ＳＦ） ／ ｆｕｎｇｉ

１８：１ ｗ９ｃ；１８：２ ｗ６ｃ

放线菌
Ａｃｔｉｎoｍｙｃｅｔｅｓ

１６：０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ；１７：１ ｗ７ｃ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ；１７：０ １０⁃
ｍｅｔｈｙｌ；１８：０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ；１８：１ ｗ７ｃ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ

其他细菌
Ｏｔｈｅｒ ｂａｃｔｅｒｉａ

１５：０ ＤＭＡ；１４：０；１５：０；１６：０；１７：０；１８：０；
２０：０
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表 ２　 不同耕作模式下土壤理化指标
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｌｌａｇｅ ｍｏｄｅｓ
土层
Ｓoｉｌ ｌａｙｅｒ
（ｃｍ）

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

土壤有机碳
Ｓoｉｌ

oｒｇａｎｉｃ Ｃ
（ｇ·ｋｇ－１）

全氮
Ｔoｔａｌ Ｎ

（ｇ·ｋｇ－１）

碳氮比
Ｃ ／ Ｎ

可溶性有机碳
Ｄｉｓｓoｌｖｅｄ
oｒｇａｎｉｃ Ｃ

（ｍｇ·ｋｇ－１）

可溶性有机氮
Ｄｉｓｓoｌｖｅｄ
oｒｇａｎｉｃ Ｎ

（ｍｇ·ｋｇ－１）

铵态氮
ＮＨ４

＋⁃Ｎ
（ｍｇ·ｋｇ－１）

硝态氮
ＮＯ３

－⁃Ｎ
（ｍｇ·ｋｇ－１）

ｐＨ 含水量
Ｗａｔｅｒ
ｃoｎｔｅｎｔ
（％）

０～５ ＣＴ １３．８±０．５ｂ １．３±０．１ｃ １０．４±０．２ｂ １０１．９±８．７ａｂ ４．７±１．１ｂ １１．６±０．６ｂ １１．６±１．４ａ ７．２±０．１ａ １８．０±０．６ｂ
ＮＴ０ １４．５±０．６ｂ １．４±０．１ｃ １０．５±０．２ｂ １１８．１±１９．２ａ ７．５±１．４ａｂ １２．０±０．７ａｂ １５．８±１．３ａ ７．３±０．４ａ １８．０±０．３ｂ
ＮＴ１ ／ ３ １７．５±０．６ａ １．８±０．０ａｂ ９．７±０．１ｃ ９８．８±１１．２ａｂ １５．２±１．７ａ １２．８±０．３ａｂ ２０．４±６．２ａ ６．６±０．３ａ １８．０±０．８ｂ
ＮＴ２ ／ ３ １８．５±０．６ａ ２．０±０．１ａ ９．４±０．１ｃ ７５．２±４．５ｂ １２．５±３．３ａｂ １３．７±０．８ａ １６．３±２．４ａ ６．５±０．２ａ １８．０±１．２ｂ
ＮＴ３ ／ ３ １８．７±０．３ａ １．７±０．０ｂ １１．０±０．１ａ １２１．６±５．６ａ １０．６±４．２ａｂ １１．９±０．５ａｂ １６．９±５．８ａ ７．０±０．２ａ ２３．０±０．２ａ

５～１０ ＣＴ １３．２±０．４ａ １．３±０．０ａ １０．２±０．１ａｂ ８８．８±１５．６ａｂ ７．９±１．６ａ １１．８±０．２ａ ２２．１±４．６ａ ７．３±０．３ａ ２２．０±０．６ａ
ＮＴ０ １２．２±０．１ａ １．２±０．０ａ １０．１±０．２ｂ ９９．７±１３．６ａ ４．８±０．９ａ １１．３±０．４ａ １２．７±１．４ａ ７．３±０．５ａ ２０．０±０．２ｂ
ＮＴ１ ／ ３ １２．７±０．５ａ １．２±０．０ａ １０．４±０．２ａｂ ６２．０±７．４ｂ ９．３±２．８ａ １２．１±０．４ａ ２２．９±４．１ａ ６．７±０．３ａ ２１．０±０．２ａｂ
ＮＴ２ ／ ３ １３．０±０．４ａ １．２±０．０ａ １０．６±０．２ａ ５６．４±１１．３ｂ １３．４±６．３ａ １１．９±０．６ａ １７．３±３．９ａ ６．９±０．１ａ ２１．０±０．４ａｂ
ＮＴ３ ／ ３ １２．９±０．５ａ １．３±０．０ａ １０．３±０．１ａｂ １０４．７±９．１ａ ４．１±１．５ａ １０．９±０．４ａ １８．１±２．１ａ ７．５±０．１ａ ２２．０±０．２ａ

１０～２０ ＣＴ １２．２±０．４ａ １．１±０．０ａｂ １０．７±０．５ａ ７０．２±１２．４ａ ６．０±１．７ａ １０．６±０．２ｂ １６．３±１．２ａ ７．８±０．０ａ ２２．０±０．２ａ
ＮＴ０ １１．６±０．２ａ １．１±０．０ａｂ １０．３±０．１ａ １０４．６±１４．０ａ ５．７±１．０ａ １１．１±０．１ａｂ １７．３±１．５ａ ７．２±０．２ｂ ２２．０±１．７ａ
ＮＴ１ ／ ３ １１．５±０．１ａ １．１±０．０ａｂ １０．１±０．３ａ ６２．８±７．４ａ ９．１±３．２ａ １０．２±０．２ｂ ２７．５±４．２ａ ７．３±０．１ｂ ２１．０±０．２ａ
ＮＴ２ ／ ３ １１．８±０．３ａ １．１±０．０ｂ １０．８±０．２ａ ６４．３±４．８ａ １１．１±４．２ａ １１．６±０．６ａ ２１．６±５．７ａ ７．５±０．０ｂ ２１．０±０．５ａ
ＮＴ３ ／ ３ １２．０±０．４ａ １．２±０．０ａ １０．３±０．４ａ １３１．３±４３．９ａ ３．７±１．６ａ １０．９±０．１ａｂ １８．８±３．０ａ ７．２±０．１ｂ ２１．０±０．４ａ

ＣＴ： 传统耕作 Ｃoｎｓｅｒｖａｔｉoｎ ｔｉｌｌａｇｅ； ＮＴ０： 免耕＋无秸秆覆盖 Ｎo⁃ｔｉｌｌａｇｅ ｗｉｔｈoｕｔ ｓｔoｖｅｒ ｍｕｌｃｈ； ＮＴ１ ／ ３： 免耕＋１ ／ ３ 秸秆覆盖还田 Ｎo⁃ｔｉｌｌａｇｅ ｗｉｔｈ １ ／ ３
ｓｔoｖｅｒ ｍｕｌｃｈ； ＮＴ２ ／ ３： 免耕＋２ ／ ３ 秸秆覆盖还田 Ｎo⁃ｔｉｌｌａｇｅ ｗｉｔｈ ２ ／ ３ ｓｔoｖｅｒ ｍｕｌｃｈ； ＮＴ３ ／ ３： 免耕＋全量秸秆覆盖还田 Ｎo⁃ｔｉｌｌａｇｅ ｗｉｔｈ ｆｕｌｌ ｓｔoｖｅｒ ｍｕｌｃｈ．
同一土层同列不同字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃoｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｍoｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ
ｓａｍｅ ｓoｉｌ ｌａｙｅｒ ａｔ ０．０５ ｌｅｖｅｌ． 下同 Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌoｗ．

处理相比，不同秸秆覆盖量处理下土壤有机碳和全

氮含量均显著增加。 土壤有机碳含量随秸秆覆盖量

的增加而逐渐增加，与 ＣＴ 处理相比，ＮＴ１ ／ ３、ＮＴ２ ／ ３
和 ＮＴ３ ／ ３ 处理分别增加了 ２７．２％、３４．１％和 ３５．６％；
ＮＴ１ ／ ３、ＮＴ２ ／ ３ 和 ＮＴ３ ／ ３ 与 ＣＴ 处理相比，全氮含量

分别增加了 ３６． １％、４７． ４％和 ２７． １％。 ＮＴ０、ＮＴ３ ／ ３
处理的 Ｃ ／ Ｎ 显著高于 ＮＴ２ ／ ３ 和 ＣＴ 处理；ＮＴ０ 和

ＮＴ３ ／ ３ 处理的可溶性有机碳含量显著高于 ＮＴ２ ／ ３
处理；ＮＴ１ ／ ３ 处理的可溶性有机氮含量显著高于 ＣＴ
处理；ＮＴ２ ／ ３ 处理的铵态氮含量显著高于 ＣＴ 处理；
ＮＴ３ ／ ３ 处理的土壤含水量显著高于其他处理。 硝态

氮含量和 ｐＨ 在各处理间无显著差异。
在 ５～１０ ｃｍ 土层中，ＮＴ２ ／ ３ 处理的 Ｃ ／ Ｎ 显著高

于 ＮＴ０ 处理；ＮＴ０ 和 ＮＴ３ ／ ３ 处理的可溶性有机碳含

量显著高于 ＮＴ１ ／ ３ 和 ＮＴ２ ／ ３ 处理；ＣＴ 和 ＮＴ３ ／ ３ 处

理的含水量显著高于 ＮＴ０ 处理。 土壤有机碳、全
氮、可溶性有机氮、铵态氮、硝态氮含量和 ｐＨ 在各

处理间无显著差异。
在 １０～２０ ｃｍ 土层中，ＮＴ３ ／ ３ 处理的全氮含量

显著高于 ＮＴ２ ／ ３ 处理；ＮＴ２ ／ ３ 处理的铵态氮含量显

著高于 ＣＴ 和 ＮＴ１ ／ ３ 处理；ＣＴ 处理的 ｐＨ 显著高于

其他处理。 土壤有机碳、Ｃ ／ Ｎ、可溶性有机碳、可溶

性有机氮、硝态氮含量和含水量在各处理间无显著

差异。

２. ２　 免耕与秸秆覆盖对土壤微生物群落的影响

由图 １ 可知，在表层（０ ～ ５ ｃｍ）中，秸秆覆盖处

理下总微生物生物量均高于无秸秆还田处理，呈随

秸秆覆盖量增加而增加的趋势。 与 ＣＴ 处理相比，
ＮＴ１ ／ ３ 处理增量不显著，ＮＴ２ ／ ３ 和 ＮＴ３ ／ ３ 处理分别

显著增加了 ３９．３％和 ６５．０％；土壤中革兰氏阳性细

菌、革兰氏阴性细菌、总细菌、放线菌和丛枝菌根真

菌生物量均遵循类似增加趋势，与无秸秆还田处理

相比，ＮＴ２ ／ ３ 和 ＮＴ３ ／ ３ 处理能显著增加其生物量；
真菌和腐生真菌仅在 ＮＴ３ ／ ３ 处理下显著高于无秸

秆还田处理。
在 ５～１０ ｃｍ 土层中，ＮＴ２ ／ ３ 处理下革兰氏阴性

细菌、腐生真菌和真菌生物量显著高于 ＮＴ３ ／ ３ 处

理；ＮＴ１ ／ ３ 和 ＮＴ２ ／ ３ 处理的丛枝菌根真菌生物量显

著高于 ＮＴ３ ／ ３ 处理。 在 １０ ～ ２０ ｃｍ 土层中，不同耕

作措施对各类微生物生物量的影响均不显著。
在 ０～ ５ ｃｍ 土层中，ＮＴ３ ／ ３ 处理的丛枝菌根真

菌 ／腐生真菌显著高于 ＣＴ、ＮＴ０、ＮＴ１ ／ ３ 和 ＮＴ２ ／ ３ 处

理。 在 ５～１０ ｃｍ 土层中，ＮＴ２ ／ ３ 处理的丛枝菌根真

菌 ／腐生真菌显著高于 ＮＴ３ ／ ３ 处理。 在 １０ ～ ２０ ｃｍ
土层中，ＮＴ０ 和 ＮＴ３ ／ ３ 处理的革兰氏阳性细菌 ／革
兰氏阴性细菌显著高于 ＮＴ２ ／ ３ 处理（图 ２）。
２. ３　 免耕与秸秆覆盖对土壤氨基糖的影响

在０ ～ ５ ｃｍ土层中，土壤总氨基糖含量随秸秆
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图 １　 不同耕作模式下土壤磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）含量
Ｆｉｇ．１　 Ｓoｉｌ ｐｈoｓｐｈoｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ （ＰＬＦＡ） ｃoｎｔｅｎｔｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｌｌａｇｅ ｍoｄｅｓ．
ＣＴ： 传统耕作 Ｃoｎｓｅｒｖａｔｉoｎ ｔｉｌｌａｇｅ； ＮＴ０： 免耕＋无秸秆覆盖 Ｎo⁃ｔｉｌｌａｇｅ ｗｉｔｈoｕｔ ｓｔoｖｅｒ ｍｕｌｃｈ； ＮＴ１ ／ ３： 免耕＋１ ／ ３ 秸秆覆盖还田 Ｎo⁃ｔｉｌｌａｇｅ ｗｉｔｈ １ ／ ３
ｓｔoｖｅｒ ｍｕｌｃｈ； ＮＴ２ ／ ３： 免耕＋２ ／ ３ 秸秆覆盖还田 Ｎo⁃ｔｉｌｌａｇｅ ｗｉｔｈ ２ ／ ３ ｓｔoｖｅｒ ｍｕｌｃｈ； ＮＴ３ ／ ３： 免耕＋全量秸秆覆盖还田 Ｎo⁃ｔｉｌｌａｇｅ ｗｉｔｈ ｆｕｌｌ ｓｔoｖｅｒ ｍｕｌｃｈ．
ＴＰＬＦＡ： 磷脂脂肪酸总量 Ｔoｔａｌ ｐｈoｓｐｈoｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ； Ｂａ： 细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ； Ｆｕ： 真菌 Ｆｕｎｇｉ； Ａｃ： 放线菌 Ａｃｔｉｎoｍｙｃｅｔｅｓ； Ｇ＋： 革兰氏阳性细菌
Ｇｒａｍ⁃ｐoｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ； Ｇ－： 革兰氏阴性细菌 Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ； ＡＭＦ： 丛枝菌根真菌 Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃoｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ； ＳＦ： 腐生真菌 Ｓａｐｒoｐｈｙｔｉｃ
ｆｕｎｇｉ． 同一土层不同字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｍoｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｓoｉｌ ｌａｙｅｒ ａｔ ０．０５
ｌｅｖｅｌ． 下同 Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌoｗ．

覆盖量的增加而增加，与 ＣＴ 处理相比，ＮＴ０、ＮＴ１ ／
３、ＮＴ２ ／ ３ 和 ＮＴ３ ／ ３ 处理土壤总氨基糖含量分别增

加了 ６．５％、２３．７％、２９．７％和 ４７．２％，仅 ＮＴ３ ／ ３ 处理

差异显著，增量为 ４４４．７ ｍｇ·ｋｇ－１；与 ＣＴ 处理相比，
ＮＴ０、ＮＴ１ ／ ３、ＮＴ２ ／ ３ 和 ＮＴ３ ／ ３ 处理氨基葡萄糖含量

分别增加了 ７． ７％、３２． ０％、３７． ９％和 ５２． ０％，其中

ＮＴ２ ／ ３ 和 ＮＴ３ ／ ３ 处理差异显著；与 ＣＴ 相比，ＮＴ０、
ＮＴ１ ／ ３、ＮＴ２ ／ ３ 和 ＮＴ３ ／ ３ 处理氨基半乳糖含量分别

增加了 ５．４％、９．７％、１６．４％和 ４１．５％，其中仅 ＮＴ３ ／ ３
处理差异显著。 胞壁酸含量有随秸秆覆盖量增加而

增加的趋势，但差异均不显著（图 ３）。
在 ５ ～ １０ ｃｍ 土层中，ＣＴ 处理氨基半乳糖含量

显著高于 ＮＴ１ ／ ３ 处理；ＮＴ１ ／ ３ 处理的胞壁酸含量显

著低于 ＣＴ、ＮＴ０、ＮＴ２ ／ ３ 和 ＮＴ３ ／ ３ 处理，而氨基葡萄

糖 ／胞壁酸显著高于上述处理。 在 １０ ～ ２０ ｃｍ 土层

中，ＮＴ１ ／ ３ 处理胞壁酸含量显著高于 ＮＴ３ ／ ３ 处理；
其余各处理间氨基葡萄糖、氨基半乳糖、总氨基糖含

量及氨基葡萄糖 ／胞壁酸差异均不显著。

２. ４　 免耕与秸秆覆盖下土壤微生物群落与理化性

质的相关性

冗余分析（ＲＤＡ）和 Ｍａｎｔｅｌ 分析结果表明（图
４、表 ３），在 ０～５ ｃｍ 土层中，第 １ 轴和第 ２ 轴分别解

释了土壤微生物群落变异的 ７３．８％和 ４．５％。 在第 １
轴上，秸秆未覆盖和覆盖处理显著分离，对微生物群

落贡献较大的有总微生物、丛枝菌根真菌、细菌和放

线菌。 土壤有机碳、全氮和含水量是影响微生物群

落结构的主要驱动因子，与总微生物生物量呈正

相关。
在 ５～１０ ｃｍ 土层中，第 １ 轴和第 ２ 轴分别解释

了土壤微生物群落变异的 ５７．５％和 ７．８％。 各处理

样点变异大，处理间无明显差异，对微生物群落贡献

较大的有总微生物、细菌和革兰氏阴性细菌。 Ｃ ／ Ｎ、
可溶性有机碳是影响微生物群落结构的主要驱动因

子，Ｃ ／ Ｎ 与腐生真菌呈正相关，可溶性有机碳与总

微生物生物量呈负相关。
在 １０ ～ ２０ ｃｍ土层中，第１轴和第２轴分别解
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图 ２　 不同耕作模式下土壤磷脂脂肪酸比值
Ｆｉｇ．２　 Ｓoｉｌ ｐｈoｓｐｈoｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｒａｔｉo ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｌｌａｇｅ
ｍoｄｅｓ．

释了土壤微生物群落变异的 ３７．４％和 ５．６％。 各处

理样点变异大，处理间无明显差异，对微生物群落贡

献较大的是丛枝菌根真菌。 土壤可溶性有机碳、可
溶性有机氮、有机碳和全氮是影响微生物群落结构

的主要驱动因子，但单项因子的影响均不显著，土壤

可溶性有机碳、有机碳和全氮与细菌、真菌和总微生

物生物量呈正相关，可溶性有机氮则相反。
２. ５　 免耕与秸秆覆盖下土壤氨基糖与理化性质的

相关性

冗余分析（ＲＤＡ）和 Ｍａｎｔｅｌ 分析结果表明（图
５、表 ４），在 ０～５ ｃｍ 土层中，第 １ 轴和第 ２ 轴分别解

释了土壤微生物残体变异的 ６６．０％和 ５．１％。 在第 １
轴上秸秆未覆盖与覆盖处理显著分离，对微生物残

体贡献较大的有总氨基糖和氨基葡萄糖。 土壤有机

碳、全氮、可溶性有机氮、铵态氮为影响微生物残体

的主要驱动因子，与总氨基糖呈正相关。
在 ５～１０ ｃｍ 土层中，第 １ 轴和第 ２ 轴分别解释

了土壤微生物残体变异的 ３０．５％和 １８．８％。 各处理

样点变异大，处理间无明显差异，对微生物残体贡献

较大的有胞壁酸和氨基葡萄糖 ／ 胞壁酸。可溶性有

图 ３　 不同耕作模式下土壤氨基糖含量
Ｆｉｇ．３　 Ｓoｉｌ ａｍｉｎo ｓｕｇａｒ ｃoｎｔｅｎｔｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｌｌａｇｅ ｍoｄｅｓ．
ＡＳ： 总氨基糖 Ｔoｔａｌ ａｍｉｎo ｓｕｇａｒ； ＧｌｕＮ： 氨基葡萄糖 Ｇｌｕｃoｓａｍｉｎｅ；
ＧａｌＮ： 氨基半乳糖 Ｇａｌａｃｔoｓａｍｉｎｅ； ＭｕｒＡ： 胞壁酸 Ｍｕｒａｍｉｃ ａｃｉｄ． 下同
Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌoｗ．

机碳、含水量和全氮是影响微生物残体的主要驱动

因子，但单项因子的影响均不显著，可溶性有机碳、
含水量和全氮与胞壁酸呈正相关，与氨基葡萄糖 ／胞
壁酸呈负相关。

在 １０～２０ ｃｍ 土层中，第 １ 轴和第 ２ 轴分别解

释了土壤微生物残体变异的 ４４．２％和 １４．６％。 各处

理样点变异大，处理间无明显差异，对微生物残体贡
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图 ４　 不同耕作模式下土壤磷脂脂肪酸与土壤理化指标的冗余分析（ＲＤＡ）
Ｆｉｇ．４　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ） oｆ ｓoｉｌ ｐｈoｓｐｈoｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ ａｎｄ ｓoｉｌ ｐｈｙｓｉｃoｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒoｐｅｒｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｌｌａｇｅ ｍoｄｅｓ．
ＳＯＣ： 土壤有机碳 Ｓoｉｌ oｒｇａｎｉｃ Ｃ； ＴＮ： 全氮 Ｔoｔａｌ Ｎ； ＤＯＣ： 可溶性有机碳 Ｄｉｓｓoｌｖｅｄ oｒｇａｎｉｃ Ｃ； ＤＯＮ： 可溶性有机氮 Ｄｉｓｓoｌｖｅｄ oｒｇａｎｉｃ Ｎ； ＮＨ４

＋ ⁃Ｎ：
铵态氮 Ａｍｍoｎｉｕｍ ｎｉｔｒoｇｅｎ； ＮＯ３

－ ⁃Ｎ： 硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒoｇｅｎ； ＷＣ： 含水量 Ｗａｔｅｒ ｃoｎｔｅｎｔ． 下同 Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌoｗ．

表 ３　 微生物群落结构与土壤理化指标的相关系数
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ
土层
Ｓoｉｌ ｌａｙｅｒ
（ｃｍ）

土壤有机碳
Ｓoｉｌ

oｒｇａｎｉｃ Ｃ

全氮
Ｔoｔａｌ Ｎ

碳氮比
Ｃ ／ Ｎ

可溶性
有机碳
Ｄｉｓｓoｌｖｅｄ
oｒｇａｎｉｃ Ｃ

可溶性
有机氮
Ｄｉｓｓoｌｖｅｄ
oｒｇａｎｉｃ Ｎ

铵态氮
ＮＨ４

＋ ⁃Ｎ
硝态氮
ＮＯ３

－ ⁃Ｎ
ｐＨ 含水量

Ｗａｔｅｒ
ｃoｎｔｅｎｔ

０～５ ０．３９∗∗ ０．２４∗ ０．１１ ０．０６ －０．０３ －０．０５ －０．１４ ０．０４ ０．３０∗∗

５～１０ ０．０７ －０．０５ ０．２７∗∗ ０．１３∗ －０．０３ －０．１０ －０．１４ －０．０１ ０．００
１０～２０ ０．０５ ０．０１ ０．０４ ０．１０ －０．０５ －０．１０ －０．０６ －０．０２ －０．０６
∗ Ｐ＜０．０５； ∗∗ Ｐ＜０．０１． 下同 Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌoｗ．

图 ５　 不同耕作模式下土壤氨基糖与土壤理化指标的冗余分析（ＲＤＡ）
Ｆｉｇ．５　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ） oｆ ｓoｉｌ ａｍｉｎo ｓｕｇａｒｓ ａｎｄ ｓoｉｌ ｐｈｙｓｉｃoｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒoｐｅｒｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｌｌａｇｅ ｍoｄｅｓ．

表 ４　 土壤微生物残体与土壤理化指标的相关系数
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｉｄｕｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ
土层
Ｓoｉｌ ｌａｙｅｒ
（ｃｍ）

土壤有机碳
Ｓoｉｌ

oｒｇａｎｉｃ Ｃ

全氮
Ｔoｔａｌ Ｎ

碳氮比
Ｃ ／ Ｎ

可溶性
有机碳
Ｄｉｓｓoｌｖｅｄ
oｒｇａｎｉｃ Ｃ

可溶性
有机氮
Ｄｉｓｓoｌｖｅｄ
oｒｇａｎｉｃ Ｎ

铵态氮
ＮＨ４

＋ ⁃Ｎ
硝态氮
ＮＯ３

－ ⁃Ｎ
ｐＨ 含水量

Ｗａｔｅｒ
ｃoｎｔｅｎｔ

０～５ ０．３２∗∗ ０．１９∗ ０．１１ －０．０５ ０．１９∗ ０．１８∗ ０．１１ ０．１３ ０．３３∗∗

５～１０ ０．１６ ０．１０ ０．０３ －０．０３ ０．００ －０．０１ －０．１４ ０．０６ ０．０７
１０～２０ ０．２２∗ ０．０２ ０．２６∗ ０．０８ ０．０１ ０．０３ －０．０２ ０．０４ －０．０４

献较大的有氨基葡萄糖、总氨基糖和氨基半乳糖。
土壤有机碳、Ｃ ／ Ｎ 是影响微生物残体的主要驱动因

子，土壤有机碳与胞壁酸呈负相关，Ｃ ／ Ｎ 与总氨基

糖和氨基葡萄糖呈负相关。

２. ６　 土壤微生物群落与土壤氨基糖的相关性

Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关分析表明（图 ６），在 ０ ～ ５ ｃｍ 土

层中，总氨基糖含量与细菌生物量和丛枝菌根真菌 ／
腐生真菌呈显著正相关；氨基葡萄糖含量与革兰氏
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图 ６　 土壤氨基糖与土壤磷脂脂肪酸的相关性热图
Ｆｉｇ．６　 Ｈｅａｔｍａｐ oｆ ｓoｉｌ ａｍｉｎo ｓｕｇａｒｓ ａｎｄ ｓoｉｌ ｐｈoｓｐｈoｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ
ａｃｉｄｓ．

阳性细菌、革兰氏阴性细菌、总细菌、丛枝菌根真菌、
总微生物生物量及丛枝菌根真菌 ／腐生真菌呈显著

正相关；氨基半乳糖含量与丛枝菌根真菌 ／腐生真菌

呈显著正相关；胞壁酸含量与丛枝菌根真菌生物量

呈显著正相关；氨基葡萄糖 ／胞壁酸与丛枝菌根真

菌 ／腐生真菌呈显著正相关。
在 ５～１０ ｃｍ 土层中，土壤氨基糖与微生物生物

量相关性不显著。 在 １０ ～ ２０ ｃｍ 土层中，氨基半乳

糖含量与丛枝菌根真菌生物量呈显著负相关。

３　 讨　 　 论

３. １　 免耕与秸秆覆盖对土壤碳、氮的影响

本研究中，不同处理间土壤有机碳和全氮含量

随土层深度呈下降趋势。 与传统耕作相比，免耕减

少了对土壤的扰动和破坏，但缺乏外源有机物料输

入，免耕无秸秆覆盖对土壤有机碳和全氮无显著影

响［２０］。 与无秸秆覆盖相比，免耕不同秸秆覆盖量均

显著提高了 ０～５ ｃｍ 土壤有机碳和全氮含量。 这与

安思危等［２１］的研究结论一致，还田秸秆作为外源有

机碳输入土壤，提升了土壤有机碳含量。 与无秸秆

还田相比，不同秸秆覆盖量处理下土壤有机碳的增

加幅度不同，但差异不显著，说明秸秆还田量与土壤

有机碳增加量并非线性关系。 本研究中，各处理 ５～
２０ ｃｍ 土层土壤有机碳和全氮的差异不显著，表明

秸秆在地表覆盖还田对下层土壤影响有限。 而徐莹

莹等［２２］研究发现，深松还田与传统耕作相比显著增

加了０～２０ ｃｍ土层土壤有机碳和全氮含量。 表明还

田方式也是影响秸秆对土壤增碳效果的重要因素。
研究结果表明，可溶性有机碳、氮随土层深度增

加呈下降趋势，免耕处理显著增加了可溶性有机氮

含量。 免耕不同秸秆覆盖量处理下土壤铵态氮和硝

态氮含量均高于传统耕作。 这与刘威［２３］ 的研究结

论相一致，与传统耕作相比，免耕秸秆还田增加了

０～２０ ｃｍ土壤速效氮含量。 秸秆覆盖可降低土壤容

重、增加孔隙度，使表层土壤通气性得到改善［２４］，促
进了土壤速效氮含量升高［２５］。 因此，仅免耕对土壤

碳、氮改善效果不显著，免耕结合不同量秸秆覆盖更

有助于土壤碳、氮积累和养分增加。
３. ２　 免耕与秸秆覆盖对土壤微生物生物量的影响

本研究结果表明，土壤微生物生物量随土层深

度增加呈下降趋势，不同处理间的差异集中表现在

０～５ ｃｍ 表层土壤。 表层土壤中革兰氏阳性细菌、革
兰氏阴性细菌、真菌及总微生物生物量均随秸秆覆

盖量增加而增加，仅 ＮＴ２ ／ ３ 和 ＮＴ３ ／ ３ 增加显著，
ＮＴ１ ／ ３ 有增加趋势但不显著。 秸秆覆盖增加了土壤

中微生物可利用的碳源和氮源［２６］，促进了微生物生

长和繁殖。 但 ＮＴ１ ／ ３ 处理在 ３ 年还田周期中仅第 １
年秸秆全部覆盖还田，余下两年未还田，无法维持土

壤微生物生物量的持续增加；而 ＮＴ２ ／ ３ 和 ＮＴ３ ／ ３ 处

理可持续提供碳源和氮源，促进了土壤中微生物生

物量的增加。 真菌 ／细菌、革兰氏阳性细菌 ／革兰氏

阴性细菌在不同处理中几乎无变化。 这可能是由于

各类微生物生物量均随外源有机碳输入量的增加而

增加，同步增加的趋势导致其比值变化不大。 在 ０～
５ ｃｍ 土层中，ＮＴ３ ／ ３ 处理下丛枝菌根真菌 ／腐生真

菌显著高于其他处理，说明丛枝菌根真菌的贡献度

仅在外源有机碳输入达到一定量的前提下才能增

加。 秸秆还田能显著影响丛枝菌根真菌多样性和群

落结构，有助于形成独特的丛枝菌根真菌群落，增加

丛枝菌根真菌的多样性和贡献度［２７－２８］。
冗余分析和 Ｍａｎｔｅｌ 分析发现，土壤有机碳、全

氮、Ｃ ／ Ｎ、可溶性有机碳和含水量是影响微生物组成

的主要因子，表明土壤中的碳、氮总量及其可利用性

是土壤微生物群落变化的主要影响因素，在土壤表

层影响尤为显著。 王燕等［２０］研究表明，免耕和秸秆
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还田减少了土壤水分蒸发，增加了表层土壤碳储量，
Ｃ ／ Ｎ 发生变化，促进了微生物活性的提高，与本研

究结果类似。
３. ３　 免耕与秸秆覆盖对土壤微生物残留物的影响

本研究结果表明，土壤微生物残体量随土层深

度增加呈下降趋势，不同处理间的差异集中表现在

０～５ ｃｍ 表层土壤。 在 ０～５ ｃｍ 土层，免耕不同秸秆

覆盖量下的氨基糖总含量均高于无秸秆还田处理，
随覆盖量增加而增加，仅 ＮＴ３ ／ ３ 处理增加显著。 这

是因为外源有机碳输入量越高越有利于微生物的同

化合成代谢，促进微生物残体积累，对土壤有机碳固

存的贡献也越高。 真菌残留物氨基葡萄糖与总氨基

糖的变化规律一致，这与吕开源等［２９］ 的研究结论相

同。 这是因为秸秆还田增加了表层土壤含水量，为
真菌提供了良好的生存繁衍环境，促进其在土壤表

层及亚表层的富集及残留物的积累，形成良性循

环［２９－３０］。 细菌残留物胞壁酸呈现与氨基葡萄糖类

似的趋势，但与传统耕作无显著差异。 与真菌残留

物相比，细菌残留物更易于被微生物分解利用，稳定

性较低、周转速率快［３１］，这可能是其差异不显著的

原因。 在 ５～１０ ｃｍ 土层，ＮＴ１ ／ ３ 处理的胞壁酸显著

低于其他处理，这可能是由于 ＮＴ１ ／ ３ 处理下可利用

性碳源含量过低，不利于细菌生长繁殖。
冗余分析和 Ｍａｎｔｅｌ 分析发现，土壤有机碳、全

氮、Ｃ ／ Ｎ、可溶性有机氮、可溶性有机碳、铵态氮和含

水量是影响微生物残体的主要因素。 Ｎｉ 等［３２］ 研究

发现，在 ０～２０ ｃｍ 土层土壤微生物残体更多地被可

溶性养分和 Ｃ ／ Ｎ 影响。 可溶性有机碳、氮促进了微

生物生物量增加，使土壤中积累更多的微生物残

体［３３］。 Ｈｕａｎｇ 等［３４］研究发现，微生物残体积累的主

要影响因子是土壤有机质和活体微生物生物量，土
壤有机碳与微生物生物量间的 Ｃ ／ Ｎ 失衡不利于微

生物残留物贡献土壤有机碳。 综上，微生物残体受

土壤有机碳、可利用性碳、氮和 Ｃ ／ Ｎ 的综合调控，这
与 Ｎｉ 等［３２］的研究相一致。 因此，秸秆覆盖增加了

土壤原有碳、氮含量与 Ｃ ／ Ｎ，有效促进了微生物生长

繁殖，增加了微生物残体积累量。
３. ４　 免耕与秸秆覆盖对土壤微生物活体与残体间

关系的影响

真菌残留物氨基葡萄糖占氨基糖总量的比例很

大，在土壤残体影响有机碳积累中起重要作用［１９］。
本研究结果表明，０～ ５ ｃｍ 土层革兰氏阳性细菌、革
兰氏阴性细菌及总细菌生物量均与氨基葡萄糖呈显

著正相关，与胞壁酸无显著相关性。 Ｚｈｅｎｇ 等［３５］

的１３Ｃ 标记试验显示，细菌生物量首先被真菌利用，
其次是革兰氏阳性细菌和丛枝菌根真菌，真菌中来

自细菌生物量的１３Ｃ 标记比例随时间增加而逐渐增

加。 Ｂａｙｒａｍ 等［３６］ 研究也发现，真菌可同化细菌的

次生代谢产物，使细菌产物逐渐转化为真菌同化产

物。 因此，在本试验中，细菌生物量及总微生物生物

量与真菌残留物呈显著正相关。 丛枝菌根真菌 ／腐
生真菌与氨基葡萄糖呈显著正相关，说明丛枝菌根

真菌的增加有利于真菌残体的积累，ＮＴ３ ／ ３ 处理下

丛枝菌根真菌对真菌群落的贡献显著增加，表明其

对真菌残体的贡献可能也相应增加。
高量秸秆覆盖向土壤中输入大量的碳源和氮

源，有利于微生物生物量和活性的增强，增加的微生

物生物量促进了微生物残体的产生和积累［３７］。 本

研究结果侧面验证了微生物碳泵理论［９］，即微生物

摄取外源碳底物同化合成自身生物量，经过迭代最

终以较难分解的死亡残体形式积累至土壤有机碳中

的“体内周转过程”。 表明活体微生物可以调控微

生物残体的积累，但生物标识物测定的微生物类群

的功能尚未完全了解，微生物活体、残体、土壤功能

之间的关系还有待探索和验证。

４　 结　 　 论

免耕与秸秆覆盖相结合的耕作模式与传统耕作

模式相比增加了土壤碳、氮含量与含水量。 免耕条

件下随着秸秆覆盖量增加，表层土壤中的细菌、真
菌、放线菌、总微生物生物量均呈增加趋势；与不还

田相比，不同秸秆覆盖量处理增加了表层土壤氨基

葡萄糖、氨基半乳糖、总氨基糖含量，但增量不同。
因此，增加土壤有机物料的投入量有利于土壤微生

物生物量的增加与残体积累。 微生物残留物尤其是

真菌残留物受活体微生物生物量的显著影响，土壤

碳、氮含量、可溶性碳、氮含量以及含水量是影响微

生物群落及其残留物的重要因素。 在生产实践中，
当秸秆量不足时，可选用免耕＋２ ／ ３ 秸秆覆盖还田的

方式，有助于提高土壤微生物生物量和土壤有机碳

积累；当秸秆量充足时，建议选择免耕和全量秸秆覆

盖的耕作方式，可在提高土壤微生物生物量和土壤

有机碳积累的同时增加微生物残留物积累。
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