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秸秆与水分耦合对稻田微生物群落组成的影响 
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(1. 湖北省烟草公司恩施州公司，湖北 恩施 445000；2. 长江大学农学院，湖北 荆州 434000) 

 

摘要：为深入了解不同水分和秸秆添加对稻田土壤微生物磷循环功能基因群落组成、结构和多样性的影响，以江汉平原典型

水稻土为研究对象，设置模拟旱地、旱地添加秸秆、水田和水田添加秸秆 4 个处理，在 25 ℃下恒温培养 30 d，采用 Illumina 

Miseq 高通量测序技术分析土壤细菌、真菌的群落组成和多样性及优势菌群对土壤水分和秸秆添加变化的响应。结果表明, 模

拟旱地中细菌群落丰富度和多样性高于水田；而模拟水田中真菌群落丰富度和多样性高于旱地；添加秸秆有助于提升土壤

phoD 基因群落丰富度，而水分对其丰富度影响较弱。冗余分析表明水分对土壤细菌群落结构影响较大；而秸秆添加对土壤

真菌群落结构影响较大。土壤细菌和真菌门分类水平上不受水分和秸秆添加量的影响，各处理土壤细菌群落中优势菌是变形

菌门(Proteobacteria)、放线菌门(Acidobacteria) (相对丰度>15.0%)；真菌群落中优势菌是子囊菌门(Ascomycota)、担子菌门

(Basidiobolomycota) (相对丰度>5.0%)。因此，土壤水分和秸秆添加对稻田土壤磷循环微生物群落组成和结构有着重要影响。 

关键词：水田；旱地；秸秆；土壤磷；微生物 

doi: 10.11926/jtsb.4918        CSTR:32235.14.jtsb.4918 
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Abstract: To deeply understand the effects of different moisture and straw addition on the composition, structure 

and diversity of soil microbial phosphorus cycling functional gene communities in paddy fields, typical paddy soil 

in Jianghan Plain was selected as the research object. Four treatments were set up including simulated dry land, 

dry land with straw addition, paddy field and paddy field with straw addition. The samples were incubated at a 

constant temperature of 25 ℃ for 30 days. The community composition and diversity of soil bacteria and fungi 

and the responses of dominant bacterial groups to changes in soil moisture and straw addition were analyzed by 

using Illumina Miseq high-throughput sequencing technology. The results showed that the richness and diversity 

of bacterial communities in simulated dry land were higher than those in paddy fields; while the richness and 

diversity of fungal communities in simulated paddy fields were higher than those in dry land. Straw addition was 

conducive to increasing the richness of soil phoD gene communities, while moisture had a relatively weak effect 

on its richness. Redundancy analysis indicated that moisture had a greater impact on the structure of soil bacterial 

communities; while straw addition had a greater impact on the structure of soil fungal communities. At the 

phylum level, soil bacteria and fungi were not affected by moisture and straw addition. The dominant bacteria in 
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the soil bacterial communities of each treatment were Proteobacteria and Acidobacteria (relative abundance> 

15.0%); the dominant fungi in the soil fungal communities were Ascomycota and Basidiobolomycota (relative 

abundance>5.0%). Therefore, soil moisture and straw addition have significant effects on the composition and 

structure of soil phosphorus cycling microbial communities in paddy fields.  

Key words: Paddy soil; Upland; Straw; Soil phosphorus; Microorganism 

 

土壤养分与水分密不可分，不同的土壤水分影

响土壤中养分的转化速率和移动速率以及土壤微

生物活性等，从而改变植物对养分的吸收利用和积

累，最终改变养分分配[1]。秸秆还田可通过归还养

分和减少土壤吸附来增加土壤养分有效性，降低土

壤容重和改善土壤结构，培肥土壤，促进作物增产；

还可通过增加土壤有机碳的直接输入实现固碳、维

持土壤有机质平衡，促进土壤养分循环[2]。而土壤

微生物对于维持土壤系统的稳定性和可持续性具

有重要的作用，土壤环境与微生物群落间的相互影

响与适应在很大程度上体现了土壤的地力水平[3]。

土壤微生物多样性是评价土壤质量变化的重要指

标之一[4]，能迅速地响应水肥管理、种植模式以及

土地利用方式带来的变化[5]。因此，研究不同水分

条件和秸秆添加对土壤微生物群落组成及多样性

具有十分重要的意义。 

近年来许多研究开始关注土壤水分条件变化

对陆地生态系统功能和微生物群落结构造成的影

响[6]。Ochoa-Hueso 等[7]在对南美洲和澳洲草地生态

系统的研究表明，干旱显著改变了土壤中细菌和真

菌的群落结构，并选择出一系列具有较强耐旱能力

的微生物。Bapiri 等[8]分别利用 3H 标记的亮氨酸和
14C 标记的醋酸来研究重复干湿交替事件对细菌和

真菌生长的影响，结果表明，细菌生长受到干湿交

替的影响而降低，真菌则不受影响。同时，phoD

基因是编码细菌 ALP 的 3 个同源基因(phoA、phoD、

phoX)之一[9]，在陆地生态系统中普遍存在，土壤总

磷(TP)和 phoD 基因相关土壤解磷细菌群落组成是

速效磷(AP)的主要影响因素，研究该基因相关的细

菌群落可以更好地了解旱地土壤解磷细菌状况。此

外，水分状况也可影响土壤微生物群落结构或活

性。牛佳等[10]研究表明淹水条件下微生物 PLFAs

总量和各菌群 PLFAs 含量显著高于无淹水土壤。秸

秆还田对土壤微生物的影响也成为研究热点。相关

研究[11]指出，玉米秸秆还田后，土壤微生物对碳源

的利用能力提高，微生物群落多样性及均匀度增

加；水稻秸秆还田后，土壤中碳源种类产生变化, 细

菌优势种群及相应丰度改变[12]。刘定辉等[13]研究表

明，小麦秸秆长期还田后土壤微生物数量的增加主

要因为细菌数量的增加，且收获期土壤细菌数量高

于分蘖期。但 Lou 等[14]研究表明，秸秆覆盖减小了

土壤温度的季节性变化，使土壤微生物生物量和活

性的季节性变化特征减弱。目前，有关水分状况、

秸秆还田对土壤微生物群落变化的单独研究较多,

但针对水分状况和秸秆还田二者同时对土壤微生

物影响研究较为缺乏。因此，本研究选取江汉平原

典型的水稻土为研究对象，开展不同水分状况和秸

秆添加室内恒温培养试验，利用高通量测序技术对

土壤细菌和真菌群落进行多样性和群落组成分析, 

探究土壤环境与微生物群落间产生的变化，以期为

水分和秸秆添加对土壤微生物群落组成及多样性

的影响提供理论基础。 

 

1 材料和方法 
 

1.1 供试材料 

土壤采样区位于长江大学教学科研试验基地,

属江汉平原腹地(30°21′ N、112°09′ E，海拔 32 m)，

东部季风农业气候大区、北亚热带农业气候带、长

江中下游农业气候区，年均温 16.5 ℃，年均降水量

约 1 095 mm，年均日照时间 1 718 h。地下水位较浅, 

约 3 m，该区农作物主要为冬小麦(Triticum aestivum)、

水稻(Oryza sativa)、玉米(Zea mays)和油菜(Brassica 

napus)等。于 2021 年 7 月，水稻收获期，利用五点

取样法采集稻田土壤(20 cm 深表层土壤)，风干后制

样备用。试验前 0~20 cm 耕层土壤基本理化性质为: 

pH 值 7.72、总氮 3.31 g/kg、总磷 0.79 g/kg、总钾

6.13 g/kg、有机质 25.61 g/kg、碱解氮 136.7 mg/kg、

有效磷 15.33 mg/kg、速效钾 35.58 mg/kg。 

秸秆取自长江大学教学科研试验基地，于

2021 年 7 月，水稻收获期，人工采集水稻秸秆，

取回实验室烘箱烘干，高速粉碎机粉碎备用。水

稻秸秆碳含量 403.1 g/kg、氮含量 3.64 g/kg、磷

含量 0.9 g/kg、碳氮比为 110.7。 
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1.2 试验设计 

本研究通过室内培养试验进行，土壤设置旱地

(D)、旱地添加秸秆(DS)、水田(W)和水田添加秸秆

(WS) 4 个处理，每个处理均设置 3 个重复。 

每个处理取200 g土壤样品装入250 mL的聚乙

烯塑料广口瓶中，旱地处理保持 40%的质量饱和含

水率，水田处理保持淹水 2 cm 高度，其中秸秆处

理土壤均加入 4 g 水稻秸秆粉末。在设定的 25 ℃恒

温培养箱下遮光培养 30 d。每 3 d 利用称量法对各

处理进行补水，以保持恒定的土壤含水率。 

1.3 样品测试 

取样时，将每个处理土壤混匀，然后采集 1.5 g

土壤，用 Omega Soil DNA Kit 试剂盒(Omega 生物

技术公司，美国)提取土壤样品总 DNA，分别使用

1.2%琼脂糖凝胶电泳和 NanoDrop 2000 分光光度计

检测 DNA 长度和完整性(5 V/cm, 20 min)、浓度和

纯度[15]。土壤细菌 16S rDNA V4 区扩增采用正向引

物 515F (5′-GTGYCAGCMGCCGCGGTAA-3′)和反

向引物 806R (5′-GGACTACNVGGGTWTCTAAT-3′), 

真菌 ITS 扩增采用正向引物 ITS5 (5′-GGAAGTAA- 

AAGTCGTAACAAGG-3′)和反向引物 ITS2 (5′-GCT- 

GCGTTCTTCATCGATGC-3′)[16]，phoD 扩增采用引物

ALPS-F730 (5′-CAGTGGGACGACCACGAGGT-3′)和

ALPS-R1101 (5′-GAGGCCGATCGGCATGTCG-3′)[17]。

16S和 ITS扩增分别使用High- Fidelity DNA聚合酶

和 25 µL 反应体系。PCR 扩增程序为：98 ℃预变性

2 min，细菌和真菌分别循环 27、35 次，循环体系

包括 98 ℃变性 15 s，55 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 30 s; 

72 ℃延伸 5 min 后 10 ℃停止，保存[18]。 

扩增结束后将 PCR 产物回收并经过纯化、检测、

定量等步骤，使用 Illumina Novaseq 测序平台(PE250)

进行文库构建、测序，细菌和真菌微生物多样性由

武汉百易汇能生物科技有限公司完成(测定项目包

含物种组成分析、α-、β-多样性分析、物种差异分

析和标志物种等)。 

1.4 数据处理 

高通量测序结果经质量初筛后按照 index 和

barcode 信息进行文库和样本划分，并去除 barcode

序列，进行序列去噪和聚类。对不同处理土壤物种

分类学水平的具体组成进行展示，使用 Krona 软件

进行群落分类学组成的交互展示[19–20]。利用 QIIME2

软件，使用未抽平的 ASV 表计算土壤微生物 Chao1

指数和 Species 指数 [21]表征群落物种丰富度，以

Shannon 指数和 Simpson 指数[22]表征群落物种的多

样性。试验数据采用 MS Excel、Origin 2021b 软件

计算和处理，Adobe Illustrator 软件进行图片修饰和

编辑，LSD 法检验以 P<0.05 表示显著差异。采用

Canoco5.0 软件进行环境因子对土壤磷组分的冗余

分析。 

 

2 结果和分析 
 

2.1 对土壤细菌、真菌和 phoD α-多样性的影响 

绘制稀疏曲线确定数据抽平分析过程中样本

α-多样性变化趋势。由图 1 可见，4 组不同处理土

壤样品的稀疏曲线最终在抽平深度达到 50 000 后

均趋于平坦，表明 α-多样性接近饱和。α-多样性指

数与 ASV 数据抽平深度有关，表明测序结果已足够

反映当前样本所包含的多样性，继续增加已无法检

测到大量的尚未发现的新 ASV。 

不同水分和秸秆添加处理显著影响细菌、真菌

和 phoD 群落的丰富度，而对细菌、真菌和 phoD 的

多样性无明显影响(表 1)。细菌群落在D处理下Chao1

指数、Species 指数、Simpson 指数和 Shannon 指数 

 

 

图 1 不同处理下土壤细菌、真菌和 phoD 稀疏曲线。D: 旱地; DS: 旱地添加秸秆; W: 水田; WS: 水田添加秸秆。下同 

Fig. 1 Sparse curves of soil bacteria, fungi, and phoD under different treatments. D: Dry land; DS: Dry land+straw; W: Paddy soil; WS: Paddy soil+straw. The 

same below 
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最高，分别为 3 186、3 176、0.998 2 和 10.30; D 处理

下细菌群落丰富度和多样性高于 W，而二者添加秸秆

处理后细菌群落丰富度和多样性呈下降趋势。真菌群

落在 W 处理下 Chao1 指数和 Species 指数最高, 分别

为 724 和 722；在WS 处理下 Simpson 指数和 Shannon

指数最高，分别为 0.967 7 和 6.46；添加秸秆处理后, 

DS、WS 的丰富度指数呈下降趋势, 而多样性指数呈

上升趋势。phoD 群落在 WS 处理下 Chao1 指数最高，

为 2 107；在 DS 处理下 Species 指数最高，为 2 052；

在 D 处理下 Simpson 指数和 Shannon 指数最高，分

别为 0.991 8 和 8.53；添加秸秆处理后，DS、WS 丰

富度指数呈上升趋势，多样性指数变化不明显。 

 

表 1 不同处理土壤细菌、真菌和 phoD 的群落结构 Alpha 多样性 

Table 1 Alpha diversity of community structure of soil bacteria, fungi, and phoD under different treatments 

类群 
Taxon 

处理 
Treatment 

丰富度指数 Richness index 多样性指数 Diversity index 覆盖度
Coverage Chao1 Species Simpson Shannon 

细菌 
Bacteria 

D 3 186.00a 3 176.00a 1.00a 10.30a 1.00a 

DS 3 038.00b 3 027.00b 1.00a 10.09a 1.00a 

W 316.00a 3 147.00a 1.00a 10.13a 1.00a 

WS 2 288.00c 2 286.00c 0.98a 8.67b 1.00a 

真菌 
Fungus 

D 623.00c 623.00c 0.91a 5.71b 1.00a 

DS 513.00d 513.00d 0.93a 5.37b 1.00a 

W 724.00a 722.00a 0.94a 6.27a 1.00a 

WS 679.00b 679.00b 0.97a 6.46a 1.00a 

phoD D 1 706.00b 1 659.00b 0.99a 8.53a 1.00a 

DS 2 090.00a 2 052.00a 0.99a 8.50a 1.00a 

W 1 676.00c 1 630.00b 0.99a 8.43a 1.00a 

WS 2 107.00a 2 030.00a 0.99a 8.44a 1.00a 

同列数据后不同字母表示差异显著(P<0.05)。 

Data followed different letters indicate significant differences at 0.05 level. 

 

2.2 对土壤细菌、真菌和 phoD 物种差异的影响 

PCoA 主成分分析可将土壤微生物群落多样性

差异反映在二维坐标图上，横轴 1 和竖轴 2 可以解

释差异贡献率。由图 2 可见，不同水分和秸秆添加

处理对土壤微生物差异有不同影响。对细菌群落而

言，第 1 主成分(PCoA1)和第 2 主成分(PCoA2)分别

解释差异的 59.8%和 28.1%，合计 87.9%；其中, 处

理间的距离较远，表明不同水分和秸秆添加处理使

得细菌群落组成发生较大变化。对于真菌群落而

言，第 1主成分和第 2主成分分别解释差异的 50.1%

和 27.8%，合计贡献率 77.9%；添加秸秆处理对真

菌的影响大于添加水分处理。对于 phoD 群落而言，

第 1 主成分和第 2 主成分分别解释差异的 49.1%和

30.6%，合计贡献率 79.7%；添加秸秆处理对 phoD

群落影响大于添加水分处理。 

由图3可见, 土壤样本中细菌ASV共计7 350个,

其中 D、DS、W 和 WS 4 个处理分别包含 3 169、

3 012、3 123 和 2 280 个 ASV；4 个处理独有的 ASV

和比例分别为 1 294 (40.8%)、1 341 (44.5%)、1 295 

(41.5%)和 1 099 (48.2%)。土壤样本中真菌 ASV 共

计 1 781 个, 其中 D、DS、W 和 WS 处理分别包含

619、501、669 和 713 个 ASV；4 个处理独有的 ASV

 

 
图 2 不同处理细菌(A)、真菌(B)和 phoD (C)群落 PCoA 主坐标分析 

Fig. 2 Principal coordinate analysis of PCoA communities of bacteria (A), fungi (B), and phoD (C) under different treatments 
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图 3 细菌(A)、真菌(B)和 phoD (C)基于 ASV 分类方法的韦恩图 

Fig. 3 Venn diagram of bacteria (A), fungi (B), and phoD (C) based on ASV classification method 

 

和比例分别为 337 (54.4%)、235 (46.9%)、356 (53.2%)

和 411 (57.6%)。土壤样本中 phoD ASV 共计 3 698

个，其中 D、DS、W 和 WS 处理分别包含 355、584、

331 和 541 个 ASV；4 个处理独有的 ASV 和比例分

别为 1 662 (21.4%)、2 048 (28.5%)、1 630 (20.3%)

和 2 035 (26.7%)。 

2.3 对土壤细菌、真菌和 phoD 物种组成的影响 

由图 4 可见，从门水平看，D、DS 和 W 处理

土壤细菌中，Proteobacteria、Acidobacteria 和 Actino- 

bacteria 的相对丰度最高，属优势菌群，平均占比分

别为 33.9%、16.7%和 14.9%；而 WS 处理土壤细菌

门中，Proteobacteria、Acidobacteria 和 Bacteroidetes

的相对丰度最高，属优势菌群，占比分别为 59.3%、

14.3%和 8.1%。D、DS、W 和 WS 处理土壤真菌中，

Ascomycota、Basidiobolomycota 和 Glomeromycota

的相对丰度最高，属优势菌群，平均分别占 83.7%、

10.4%和 7.5%。D、DS、W 和 WS 处理土壤 phoD

中，Proteobacteria、Actinobacteria 和 Firmicutes 的

相对丰度最高，属优势菌群，平均分别占 78.9%、

21.5%和 12.4%。 

 

 
图 4 细菌(A)、真菌(B)和 phoD (C)门水平上的相对丰度 

Fig. 4 Relative abundance of bacteria (A), fungi (B), and phoD (C) at the phylum level 

 

由图 5 可见，从属分类水平看，D 处理土壤细菌

中，Sphingomonas、Subgroup 和 RB41 的相对丰度最

高，属优势菌群，分别占 6.6%、6.1%和 4.5%; DS 处

理土壤细菌中，Sphingomonas、Subgroup 和 Lysobacter

的相对丰度最高，属优势菌群，分别占 9.9%、5.1%和

4.3%；W 处理土壤细菌中，Sphingomonas、Subgroup

和 Flavisolibacter 的相对丰度最高, 属优势菌群，分别

占 8.21%、6.2%和 5.3%；而 WS 处理土壤细菌中, 
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Sphingomonas、Acinetobacter 和 Brevundimonas 的相

对丰度最高，属优势菌群, 分别占 8.1%、21.5%和

4.1%。D 处理土壤真菌中，Botryotrichum、Fusarium

和 Sordariomycetes 的相对丰度最高，属优势菌群，分

别占 39.5%、7.5%和 7.9%; DS 处理土壤真菌中, 

Botryotrichum、Chaetomium 和 Mycosphaerella 的相对

丰度最高，属优势菌群，分别占 17.3%、31.4%和 7.3%；

W 处理土壤真菌中，Botryotrichum、Coniochaeta 和

Curvularia 的相对丰度最高，属优势菌群，分别占

30.2%、7.7%和 8.1%；而 WS 处理土壤真菌中, Botryo- 

trichum、Coniochaeta 和 Aspergillus 的相对丰度最高，

属优势菌群，分别占 16.9%、16.4%和 11.9%。D 处理

土壤 phoD 中，Luteitalea、Phenylobacterium 和 Sinorhi- 

zobium 的相对丰度最高，属优势菌群，分别占 3.3%、

2.5%和 2.3%；DS 处理土壤 phoD 中，Streptomyces、

Sinorhizobium 和 Xanthomonas 的相对丰度最高，属优

势菌群，分别占 7.5%、3.3%和 2.8%；W处理土壤 phoD

中，Sinorhizobium、Luteitalea 和 Phenylobacterium 的

相对丰度最高，属优势菌群，分别占 3.5%、3.1%

和 2.3%；而 WS 处理土壤 phoD 中，Cupriavidus、

Sinorhizobium 和 Luteitalea 的相对丰度最高，属优势

菌群，分别占 6.7%、4.8%和 2.5%。 

 

 
图 5 细菌(A)、真菌(B)和 phoD (C)属水平上的相对丰度 

Fig. 5 Relative abundance of bacteria (A), fungi (B), and phoD (C) at the genus level 

 

热图分析可在属分类水平上将不同相对丰度的

ASV 聚类，并根据颜色深浅反映不同处理的菌群物种

差异。由图 6 可见，不同水分和秸秆添加处理显著影

响细菌、真菌和 phoD 群落的丰富度。细菌中 D、DS、

W 和 WS 处理土壤优势属数量分别达到 5、9、4 和 

5 个；真菌中优势属数量分别达到 13、7、10 和 7 个；

phoD 中优势属数量分别达到 2、8、2 和 6 个。 

2.4 不同处理与土壤微生物群落结构冗余分析 

冗余分析图可直观地反映不同水分和秸秆添

加处理对土壤微生物群落结构的解释程度，影响因

素之间的夹角代表各因素之间的相关性大小，其中

锐角表示 2 个因素正相关，直角表示不相关，钝角

表示负相关；而射线的长短代表环境因子对研究对

象的解释度高低，射线越长，解释度越高，反之越

低。由图 7 可见，D、DS 和 W 处理对土壤细菌群

落结构影响较大，而 WS 处理影响较小。W 和 WS

处理对土壤真菌群落结构影响较大，而 D 和 DS 处

理影响较小。D 处理对土壤 phoD 群落 Simpson 和

Shannon 指数影响较大；DS 处理对土壤 phoD 群落

Chao1 和 Shannon 指数影响较大; WS 处理对土壤

phoD 群落 Chao1 指数影响较大；而 W 处理对土壤

phoD 群落结构影响较小。 

 

3 讨论和结论 
 

3.1 水分和秸秆对土壤微生物丰富度和多样性的影响 

微生物是土壤的重要组成部分，在土壤有机碳

氮矿化和矿质元素地球化学循环中起着重要作用, 
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图 6 优势细菌(A)、真菌(B)和 phoD (C)属水平的热图 

Fig. 6 Thermal map of dominant bacterial (A), fungi (B), and phoD (C) at the genus level  

 

 

图 7 处理与细菌(A)、真菌(B)和 phoD (C)群落结构冗余分析 

Fig. 7 Redundancy analysis of bacterial (A), fungi (B), and phoD (C) community structure under different treatments  



530 热带亚热带植物学报           第 33 卷 

 

 

是衡量土壤质量的重要生物指标[23]。土壤水分一方

面可以直接控制微生物生命活动，另一方面可以通

过控制可溶性有机质的有效性和可移动性，影响土

壤微生物用于呼吸的底物和能量物质[24]；而秸秆可

在微生物协助下归还于土壤，通过改变土壤微环

境，从而显著影响土壤微生物[25]。不同土壤水分含

量和秸秆添加会造成土壤养分含量和微生物群落

结构及多样性差异[1–2]。本研究通过高通量测序对

旱地、旱地添加秸秆、水田和水田添加秸秆 4 个处

理土壤细菌和真菌群落进行分析，结果表明细菌和

真菌群落的丰富度指数随着土壤水分增加和秸秆

添加反而呈下降趋势；不同处理中细菌和真菌群落

多样性指数差异均不显著。Preece 等[26]研究表明,

由于不同微生物的响应差异，使土壤在恢复适宜的

水分条件后微生物群落的多样性可能增加或减少; 

杜社妮等[27]研究土壤水分对土壤微生物数量的影

响指出，土壤水分处于高水不变时土壤细菌数量

会逐渐减少，这与本研究相一致，即土壤淹水会

降低微生物群落的丰富度。杨倩等 [28]研究表明, 

施加秸秆生物炭和秸秆直接添加均可显著提高大

豆不同生育期内根际土壤微生物群落功能多样

性。这与本研究中添加秸秆处理后，细菌和真菌

群落丰富度指数随着秸秆添加而呈现下降趋势不

一致，这可能是培养时间较短，土壤中秸秆还未

完全腐解有关。 

3.2 水分和秸秆对土壤微生物群落组成的影响 

目前，水分和秸秆量处理对土壤微生物群落组

成影响的研究较多，结果也不一致。本研究表明, 不

同水分和秸秆添加处理使得细菌和真菌群落组成

变化较大，4 种不同处理中细菌和真菌共有物种分

别仅占 8.7%和 5.3%。崔慧珍等[29]研究表明，秸秆

还田后土壤中细菌、真菌磷脂脂肪酸含量均增加, 

真菌磷脂脂肪酸含量的增加幅度大于细菌。但本研

究结果表明，D、DS、W 和 WS 处理土壤细菌群落

中优势菌门是 Proteobacteria、Acidobacteria; 真菌群

落中优势菌门是 Ascomycota、Basidiobolomycota, 这

说明短时间内(本研究土壤培养周期为 1 个月)优势

细菌门种类不受土壤水分和添加秸秆的影响。从不

同处理间优势菌门相对丰度来看，细菌优势菌门相

对丰度变化表现为 WS>DS>D>W；真菌表现为 DS> 

D>WS>W。这与孙鹏等[30]的结论相似。因此，这也

证实了秸秆还田处理对提升土壤细菌和真菌群落

相对丰度起着积极作用。 

3.3 水分和秸秆对土壤 phoD 群落的影响 

本研究结果表明，phoD 群落丰富度指数随着

土壤水分增加和秸秆添加呈上升趋势，且差异显

著；这与董亮等[31]的研究结果一致。不同水分和秸

秆添加处理使得 phoD 群落组成变化较大，4 种处

理中 phoD 共有物种分别仅占 18.3%。D、DS、W 和

WS处理土壤 phoD群落中优势菌门是Proteobacteria、

Acidobacteria。从不同处理间优势菌门相对丰度来

看，phoD 优势菌门相对丰度变化表现为 DS>WS> 

D>W。可见，增加适宜水分和添加秸秆处理能显著

提高 phoD 群落相对丰度，这与郭振威等[32]指出秸

秆还田可显著改善土壤性质，增加微生物相对丰度

的结论相符。前期研究[33]表明，增加适宜的水分对

于激活土壤磷素有着积极的影响，其原因可能是含

phoD 基因细菌群落对有机磷矿化的调控作用[34], 进

而有助于提高土壤速效磷含量。此外，苏卫华等[35]

研究表明，含 phoD 基因微生物群落的优势类群大

多参与氮循环，表明土壤中的氮、磷循环密切相关。

本研究中涉及了秸秆添加处理，秸秆不仅提高土壤

碳库容量，而且还可促进土壤氮循环[36]。本试验只

涉及水分和秸秆对土壤微生物群落及多样性研究, 

后期将继续展开对含 phoD基因微生物群落与土壤

中氮、磷循环间的微生物调控研究，以期为探究土

壤以碳促磷提供一定理论支持。 

本研究表明，旱地中细菌群落丰富度和多样性

高于水田，水田中真菌群落丰富度和多样性高于旱

地；而土壤细菌和真菌优势菌门种类不受土壤水分

和秸秆添加量的影响；同时，旱地中参与有机磷矿

化过程的含功能基因 phoD细菌群落丰富度高于水

田，且添加秸秆有助于提升土壤 phoD 群落丰富度

和多样性。可见，一定的水分和秸秆添加可改变土

壤微生物群落组成，且秸秆添加对提升土壤 phoD

细菌群落丰富度起着积极作用，这对于探究土壤磷

循环具有一定指导意义。 
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