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摘要:为探明接种秸秆腐熟剂对玉米秸秆的促腐效果及其调控机制,采用尼龙网袋法分析秸秆还田(ST)、秸
秆还田接种腐熟剂(STJ)和秸秆还田接种腐熟剂增施氮肥(STJN)3种秸秆还田方式下玉米秸秆的腐解率、残
余秸秆组分、酶活及微生物群落的变化特征。结果表明,秸秆还田接种腐熟剂增施氮肥(STJN)能够促进秸秆

中纤维素和半纤维素快速分解,显著提高寒区玉米秸秆腐解效率,在秸秆还田120d时腐解率达85.13%,较
秸秆直接还田(ST)和秸秆还田接种腐熟剂(STJ)处理分别提高14.61%和7.59%。秸秆还田60d时,各处理

的酶活均达到最高水平,其中,处理STJN的纤维素酶活性、α-葡萄糖苷酶活性和β-葡萄糖苷酶活性分别达到

2773.51U·g-1、1158.13U·g-1和1629.51U·g-1,显著高于其他处理。不同秸秆还田处理显著改变了土

壤真菌群落的物种丰富度与多样性,而对细菌群落的多样性无显著影响;秸秆还田接种腐熟剂增施氮肥

(STJN)处理显著改变了真菌群落组成,表现出最高的物种丰富度,ACE指数、Chao1指数和Sobs指数均为最

高。其Shannon指数显著高于ST处理,Simpson指数显著低于ST处理,表明其更高的多样性。且Botryotrichum
和Podospora的增殖表明,氮肥输入可能通过激发易降解碳源释放,利用其快速代谢特性抑制其他功能菌的

竞争。研究表明,秸秆还田接种腐熟剂增施氮肥可通过激活功能菌、优化真菌和细菌群落结构,并提升纤维

素降解相关酶活性,从而加速秸秆腐解进程。
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  玉米在黑龙江省的粮食作物中占据首要地

位,是黑龙江省播种面积和产量最大的粮食作物,
所占比重在50%以上。玉米秸秆作为农业生产

中主要的副产物之一,其资源化利用是推动农业

可持续发展的重要环节。秸秆还田因其能有效提

升土壤有机质含量、改善土壤结构,已成为国内外

广泛推广的生态农业技术[1-2]。然而,由于黑龙江

省地处高纬度地区,玉米收获比较集中、收获后气

温低且秸秆产量大,导致秸秆直接还田不易腐解、
保墒性差以及存在病虫草害加剧等风险,进而影

响下茬作物出苗与生长[3-4]。如何实现低温条件

下秸秆快速腐解,已成为寒区秸秆还田技术亟需

突破的关键瓶颈。
近年来,外源接种秸秆腐熟剂作为一种高效

的秸秆还田促腐手段,受到了广泛关注。多位学

者研究表明,接种腐熟剂能够显著缩短秸秆的腐

解周期,提高腐解率20%~40%,并减少温室气

体排放[5-6]。薛颖昊等[7]的研究进一步证实,秸秆

腐熟剂能够促进麦秸的腐解,相较于无腐熟剂处

理的麦秸还田,腐解率增加了5.1~6.0百分点。
肖金宝等[5]在麦-玉轮作的研究中发现,施用腐熟

剂可以促进前茬小麦秸秆养分的快速释放,显著

提高夏玉米籽粒产量。此外,范艳菊等[4]的研究

表明,棉秆还田配施秸秆腐熟剂和尿素,能够显著

提高土壤脲酶活性,尤其是在盛花期和收获期。
本研究旨在进一步阐明寒区秸秆原位还田条件下

腐熟剂驱动秸秆腐解的生物化学机制,同时,深入

探讨秸秆腐熟剂的作用效果及对土壤微生物群落

的影响,为寒区秸秆还田提供理论依据和技术

支持。

1 材料与方法

1.1 材料

供试土壤采自黑龙江省农业科学院国家现代

农业科技示范展示基地,室内风干过2mm筛后

备用。试验于2024年5月至10月在黑龙江省哈
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尔滨市黑龙江省农业科学院框栽场(45.683°N,
126.6126°E)进行,土壤类型为黑土,土壤肥力中

等。耕层土壤有机质含量为26.73g·kg-1,全氮、
全磷、全钾含量分别为2.13g·kg-1、0.72g·kg-1和
20.56g·kg-1;速效氮、有效磷、有效钾含量分别

为135.1mg·kg-1、23.7mg·kg-1和150.6mg·kg-1;

pH为6.37。
供试玉米品种为先玉335。
供试秸秆腐熟剂由黑龙江省黑土保护利用研

究院农业生态研究室扩繁和组配,主要包含解淀

粉芽孢杆菌、枯草芽孢杆菌、绿色木霉、长枝木霉、
酿酒酵母等,剂型为水剂。
1.2 方法

1.2.1 试验设计 试验共设置了3种不同秸秆

还田处理,处理1为秸秆直接还田(ST)(CK),处
理2为秸秆还田+秸秆腐熟剂(STJ),处理3为

秸秆还田+秸秆腐熟剂+氮肥(STJN),每个处理

3次重复,共9个小区,小区面积20m2,秸秆腐熟

剂接种量为秸秆质量的2%,氮素(纯氮)用量为

秸秆质量的1%。采用尼龙网袋掩埋法,尼龙网

袋规格100目,25cm×35cm。每个尼龙网袋内

装入玉米秸秆50g,添加100g土混匀,密封袋口

开沟掩埋于25cm土壤中。秸秆翻埋后,分别于

还田30,60,90和120d进行取样,每次随机取样

3袋。取出尼龙网袋后,一部分去除泥土,低温保

存用于酶活测定;一部分用水冲洗、除去表面黏附

泥土,在60℃烘箱中烘干至恒重,粉碎过筛备用。
1.2.2 测定项目及方法 秸秆中纤维素和半纤

维素含量测定采用蒽酮比色法[8];木质素含量测

定采用浓硫酸法[9]。纤维素酶、α-葡萄糖苷酶、

β-葡萄糖苷酶、淀粉酶的活性分析采用ELISA试

剂盒(上海优选公司)进行96孔微型板比色测定。
秸秆腐解百分率(%)=(秸秆初始质量-阶

段剩余秸秆质量)/秸秆初始质量×100
1.2.3 土 壤 DNA 提 取 和 高 通 量 测 序 采用

FastPureSoilDNAIsolationKit提取土壤总

DNA,以338F/806R引物扩增细菌16SrRNA基

因V3~V4区,经琼脂糖凝胶电泳验证质量。纯

化PCR产物后,荧光定量均一化构建PE文库,
IlluminaMiSeq平台双端测序。经质控、拼接及

DADA2降 噪 生 成 ASV(Amplicon Sequence
Variant)表,基于SILVA数据库注释分类,计算

α/β多样性及群落结构差异分析。
1.2.4 数据分析 采用Excel2021和SPSS25.0

软件对数据进行统计分析,对数据进行ANOVA
检验,基于Duncan’s法进行处理间的多重比较

和显著性检验(P<0.05)。采用 Origin2022、
R-4.1.3作图。

2 结果与分析

2.1 玉米秸秆还田过程秸秆腐解率的变化

测定秸秆腐解率是测量玉米秸秆腐解效果的

重要方法之一,秸秆腐解率的大小可以直观地显

示出玉米秸秆的降解程度和腐熟效果[10]。为了

准确测定秸秆腐解率,科学家们和研究人员采用

了多种方法,包括失重率法、抗拉强度法等[11-12]。
其中,失重率法是一种常用的测定方法,通过在

田间条件下观察秸秆质量的减少来评估腐解效

果。由图1可以看出,随着秸秆还田进程,玉米

秸秆的腐解量呈增加趋势,相邻阶段玉米秸秆腐

解百分率前期增加较快,后期增加较慢;秸秆还田

30d时,不同处理的玉米秸秆腐解率差异不显

著;秸秆还田60,90和120d时玉米秸秆腐解率

均表现为处理STJN>STJ>ST;秸秆还田120d
时处理STJN的秸秆腐解率最大,达到了85.13%,
较处理ST和STJ分别提高了14.61%和7.59%
(P<0.05)。

图1 不同处理对玉米秸秆腐解率的影响

注:不同小写字母表示处理间

在P<0.05水平差异显著。

2.2 玉米秸秆还田过程中残余秸秆组分的变化

秸秆主要由纤维素、半纤维素和木质素组成,
这些成分在秸秆还田后会经过土壤中微生物的分

解逐渐转化为土壤有机质[13]。由图2可以看出,
在还田120d时,残余玉米秸秆中的纤维素含量

占比表现为ST>STJ>STJN,半纤维素含量占

比表现为ST>STJ>STJN,木质素含量占比表

现为STJN>STJ>ST,结果表明,配施腐熟剂和

氮肥利于纤维素和半纤维素的快速降解。

2



5期   刘沣漫等:秸秆腐熟剂对玉米秸秆还田腐解特征及微生物群落的影响         

图2 不同处理还田120d残余秸秆中

各组分含量占比情况

2.3 玉米秸秆还田过程中相关酶活性的变化

2.3.1 纤维素酶活性 纤维素酶是降解纤维素

生成葡萄糖的一组酶的总称,是一种复合酶,主要

作用是降解秸秆中的纤维素和半纤维素,使其更

易于被微生物吸收利用。由图3可知,随着秸秆

还田进程,3个处理的纤维素酶活性均呈现先升

高后降低的趋势。秸秆还田30d时,3个处理间

的纤维素酶活差异不显著;秸秆还田60d时,3个

处理的纤维素酶活均达到最高水平,处理STJN
的纤维素酶活性最高,达到2773.51U·g-1,较
处理STJ和ST分别显著提高3.17%和8.53%;
秸秆还田90和120d时,3个处理的纤维素酶活

性出现明显下降;秸秆还田120d时,处理STJN
的纤维素酶活性仅为1905.81U·g-1,处理间差

异不显著。

图3 不同处理纤维素酶活性变化情况

注:不同小写字母表示处理间在P<0.05水平差异显著。

2.3.2 α-葡萄糖苷酶活性 α-葡萄糖苷酶主要

功能是水解α-葡萄糖苷键,它在土壤中起着降解

淀粉和其他多糖的作用,促进土壤有机物的循环

和降解[14]。由图4可以看出,随着秸秆还田进

程,3个处理的α-葡萄糖苷酶活性均呈现先升高

后降低的趋势。秸秆还田30d时,3个处理间的

α-葡萄糖苷酶活性差异不显著;秸秆还田60d

时,3个处理的α-葡萄糖苷酶活性均达到最高水

平,处理STJN的α-葡萄糖苷酶活性最高,达到

1158.13U·g-1,较处理STJ和ST分别显著提

高12.08%和10.69%;秸秆还田90和120d时,
3个处理的α-葡萄糖苷酶活性下降。秸秆还田

120d时,处理STJ的α-葡萄糖苷酶活性最高,达
到了893.15U·g-1。

图4 不同处理α-葡萄糖苷酶活性变化情况

注:不同小写字母表示处理间

在P<0.05水平差异显著。

2.3.3 β-葡萄糖苷酶活性 β-葡萄糖苷酶则主

要负责水解β-葡萄糖苷键,参与纤维素和木质素

的分解过程,同样在土壤有机物的降解中发挥重

要作用[15]。由图5可以看出,随着秸秆还田进

程,3个处理的β-葡萄糖苷酶活性均呈现先升高

后降低的趋势。秸秆还田30d时,处理STJN的

β-葡萄糖苷酶活性显著高于其他处理;秸秆还田

60d时,3个处理的β-葡萄糖苷酶活性均达到最

高水平,处理STJN的β-葡萄糖苷酶活性最高,达
到1629.51U·g-1,较处理STJ和ST分别显著

提高5.17%和13.32%;秸秆还田90和120d
时,3个处理的β-葡萄糖苷酶活性下降;秸秆还田

120d时,处理ST的β-葡萄糖苷酶活性最高,达
到了1067.23U·g-1。

图5 不同处理β-葡萄糖苷酶活性变化情况

注:不同小写字母表示处理间

在P<0.05水平差异显著。
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2.4 不同秸秆还田处理对土壤微生物群落的

影响

2.4.1 土壤微生物群落α-多样性 不同处理显

著改变了土壤真菌群落的物种丰富度与多样性(P<
0.05),而对细菌群落的多样性无显著影响(表1)。

细菌群落的物种丰富度以ST处理最高,其
ACE指数、Sobs指数均显著高于STJ和STJN
处理(P<0.05),而STJN处理的 ACE指数和

Chao1指 数 较 STJ处 理 分 别 增 加 2.98% 和

5.54%;所有处理的细菌Shannon指数和Simpson
指数均无显著差异。

对于真菌群落,STJN处理表现出最高的物

种丰富度,ACE指数、Chao1指数和Sobs指数均

为最高。其 Shannon指数显著高于 ST 处理,
Simpson指数显著低于ST处理(P<0.05),表明

其有更高的α-多样性。STJ处理的真菌Sobs指

数和Shannon指数均显著高于ST处理。

表1 不同处理土壤微生物群落α-多样性指数

土壤微生物类群 处理 ACE指数 Chao1指数 Shannon指数 Simpson指数 Sobs指数 覆盖率

细菌 ST 3698.51a 3597.70a 6.02a 0.01a 2765.00a 0.9789b

STJ 3226.63b 3112.61b 5.91a 0.01a 2413.67b 0.9819a
STJN 3322.72b 3285.15ab 5.79a 0.01a 2473.67b 0.9811a

真菌 ST 428.72b 417.48b 2.43b 0.29a 348.00c 0.9986a
STJ 481.10b 466.64b 3.19a 0.10b 391.67b 0.9984a

STJN 625.11a 616.39a 3.72a 0.05b 526.67a 0.9980b

  注:不同小写字母表示不同处理在P<0.05水平差异显著。

2.4.2 土壤微生物群落OTU分析 基于OTU
水平的韦恩图(图6A)显示,土壤细菌群落OTU
共计5699个,ST、STJ和STJN处理组分别包含

4204,3656和3740个OTU。3个处理共有的

核心OTU为2340个,占总OTU的41.06%,3个

处理独有的 ASV和比例分别为980个(17.20%)、
547个(9.60%)和611个(10.72%)。

由图6B 可 知,土 壤 样 本 中 真 菌 OTU 共

1010个,ST、STJ和STJN处理组分别包含512,
602和767个OTU。3个处理共有的核心OTU为

307个,占总OTU的30.40%,3个处理独有的OTU
分别为101个(10.00%)、100个(9.90%)和245个

(24.26%)。

图6 不同处理下土壤细菌(A)与真菌(B)群落的OTU分布

2.4.3 土壤微生物群落PCoA分析 基于丰度

加权的Jaccard距离矩阵,主坐标分析(PCoA)揭
示了不同处理对土壤细菌和真菌群落结构的显著

影响。土壤细菌群落中(图7A),PC1和PC2分

别解释了41.14%和20.90%的群落变异,累计贡

献为62.04%,且处理间差异显著(R2=0.9512,
P=0.001)。其中,PC1轴上所有处理均呈现显著分

离,PC2轴上STJ处理与ST、STJN差异显著,表明

腐熟剂添加对细菌群落结构的调控作用主要体现在

PC2方向,而氮肥配施未进一步加剧该效应。
土壤真菌PCoA分析结果表明(图7B),3种

处理间分异更为强烈(R2=0.9572,P=0.001),
PC1和PC2分别解释了差异的62.83%和15.11%,
合计77.94%。PC1轴上STJN处理与ST、STJ
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显著分离,氮肥添加显著改变了真菌群落组成;
PC2轴上ST处理与STJ、STJN差异显著,说明

秸秆单独还田可能因木质素降解受限,导致真菌

群落演替路径区别于腐熟剂或氮肥处理。

图7 不同处理下土壤细菌(A)与真菌(B)群落PCoA分析

注:*表示在P<0.05水平差异显著。

2.4.4 土壤微生物群落组成及物种差异 由图

8A可知,在门水平上,土壤细菌群落以变形菌门

(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteriota)、
厚壁菌门(Firmicutes)、拟杆菌门(Bacteroidota)
为主,分别占总序列的52%、17%、7%和6%。

在属水平上(图8B),细菌群落丰度前十的分

别 为 根 瘤 菌 属 (Allorhizobium-Neorhizobium-
Pararhizobium-Rhizobium)、芽孢杆菌属(Bacillus)、
假单胞菌 属(Pseudomonas)、鞘 氨 醇 单 胞 菌 属

(Sphingomonas)、低温杆菌属(Cryobacterium)、

norank_f_ _JG30-KF-CM45、假 黄 单 胞 菌 属

(Pseudoxanthomonas)、链霉菌属(Streptomyces)、德
沃斯氏菌属(Devosia)、贪噬菌属(Variovorax)。

其中,ST处理显著提高了装甲菌门(Armati-
monadota)相对丰度(P<0.05),STJ处理显著提

高了蓝细菌门(Cyanobacteria)的相对丰度(P<
0.05);STJN处理中甲烷氧化菌门(Methylomir-
abilota)丰度显著升高(P<0.05),可能与其氮肥

输入提高了土壤氮素水平相关。

图8 不同处理土壤细菌门(A)和属(B)及土壤真菌门(C)和属(D)的相对丰度
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  从土壤真菌群落门水平看(图8C),子囊菌门

(Ascomycota)和 担子菌门(Basidiomycota)为土

壤真菌群落的优势菌群。在属水平上(图8D),真
菌群落丰度前十的分别为 Tausonia、裂壳菌属

(Schizothecium)、葡萄穗霉属(Stachybotrys)、葡
萄毛 壳 属 (Botryotrichum)、未 分 类 粪 壳 菌 目

(unclassified_o_ _Sordariales)、姆拉卡酵母属(Mrakia)、
镰刀菌属(Fusarium)、木霉属(Trichoderma)、巴
奈 特 酵 母 属 (Barnettozyma)、柄 孢 壳 菌 属

(Podospora)。ST处理担子菌门丰度显著高于

另两处理;而STJN处理显著提高了子囊菌相对

丰度。ST处理优势属为 Tausonia 和 Mrakia。
STJ处 理 优 势 属 为 Tausonia、Schizothecium、
Stachybotrys、unclassified_o__Sordariales。Tausonia、
Schizothecium、Botryotrichum、Barnettozyma、
Podospora为STJN处理优势属。

3 讨论

3.1 接种秸秆腐熟剂对秸秆降解特征的影响

秸秆还田是秸秆肥料化利用的主要途径,是
提升土壤肥力的主要措施,是保护黑土地的重要

举措。一些研究者认为,长期的秸秆还田可以改

善土壤结构,增强土壤微生物活性,提升土壤供肥

能力,促进作物的产量增加[16-18]。秸秆还田作为

提升土壤肥力、保护黑土地的核心措施,其降解过

程是多菌群与多酶系协同作用的复杂生化过程。
首先,易被微生物分解利用的有机物,如可溶性糖

类等被微生物降解转化为简单的无机物或进一步

被微生物利用。其次,半纤维素、纤维素和木质素

被微生物分解为可降解的物质,如单糖、二糖、醇
和有机酸等,这个过程需要多种微生物的参与,单
一的微生物种类不能完成秸秆的降解[19-20]。李

逢雨等[21]研究表明玉米秸秆腐解速率呈现前期

快、后期慢的趋势,与本研究结果一致。这一腐解

动态变化可能与玉米秸秆组织结构有关。秸秆蜡

质层和髓结构的特性决定了前期易降解物质的快

速释放,而STJN处理通过同步增强α-葡萄糖苷

酶与β-葡萄糖苷酶活性,加速了淀粉类物质和纤

维素类物质的分解,而ST处理则依赖土著微生

物群落对木质素-纤维素复合体的缓慢分解。
3.2 玉米秸秆还田对根际土壤微生物群落的

影响

  土壤微生物作为土壤中的关键组分,在土壤

养分循环、有机质分解和维持土壤肥力方面起着

不可代替的作用,其群落多样性与丰富度直接影

响土壤肥力与健康。秸秆还田通过改变土壤碳氮

输入模式,显著影响了根际微生物群落结构[22-23]。
高晶晶等[24]分析了不同耕作方式下土壤微生物

的功能多样性,发现深松和秸秆还田均有利于代

谢多样性和碳源代谢强度的提高。范艳菊等[4]研

究表明,棉秆还田配施尿素和腐熟菌剂能够显著

增加盛花期、收获期土壤中细菌数量和收获期土

壤真菌数量。秸秆直接还田+微生物菌剂有利于

土壤有机质、腐殖酸、土壤酶活性和微生物多样性

的增加[25]。本研究表明不同处理对真菌群落的

丰富度及多样性产生显著影响,而细菌多样性在

各处理间差异不显著(P>0.05)。与秸秆直接还

田初期提供的易降解碳源促进细菌增殖有关。
STJN处理中细菌丰富度较STJ升高但多样性降

低,可能是氮肥输入导致优势菌群过度增殖,形成

资源竞争抑制群落多样性。真菌群落则在STJN
处理下表现出较高的丰富度和多样性,这可能是

因为氮肥通过提高碳氮比(C/N)加速了秸秆腐解

进程[26],为真菌提供了更丰富的营养底物。在群

落组成方面,细菌共享OTU比例显著高于真菌,
表明细菌存在较强的功能冗余性和环境适应性,
而真菌群落对环境变化更为敏感。在细菌群落

中,变形菌门和放线菌门的优势地位与前人研究

一致[27],其高丰度可能与秸秆降解过程中产生的

有机酸和腐殖质有关。STJN处理中甲烷氧化菌

门的增加则验证了氮肥输入可通过提高土壤

NH+
4 促进硝化过程。真菌群落分析显示,子囊菌

门和担子菌门占据主导地位,与秸秆降解初期需

氧性真菌的优势特征相符[28]。属水平上,ST处

理下的 Tausonia 和Mrakia 可能参与木质素初

期降解;STJ处理中裂壳菌属和葡萄穗霉属的富

集可能与腐熟剂加速有机质分解有关/与腐熟剂

中木霉属的协同作用有关;而STJN处理中Bot-
ryotrichum 和Podospora 的增殖,表明氮肥输入

可能激发了易降解碳源的释放,其快速代谢特性

可能抑制其他功能菌的竞争。

4 结论
本研究表明,秸秆还田接种腐熟剂增施氮肥

促进秸秆中纤维素和半纤维素的快速分解,显著

提高寒区玉米秸秆腐解效率,在秸秆还田120d
时腐解率达85.13%,较秸秆直接还田和秸秆还

田接种腐熟剂处理分别提高14.61%和7.59%。
腐解关键期(还田60d)的酶活性分析显示,秸秆

还田接种腐熟剂增施氮肥处理的纤维素酶、α-葡
萄糖苷酶和β-葡萄糖苷酶活性值最大,分别达到

2773.51U·g-1、1158.13U·g-1和1629.51U·g-1,

6
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显著高于其他处理,秸秆还田接种腐熟剂增施氮

肥能够加速糖苷键水解进程,并促进秸秆的快速

腐解。
微生物群落分析表明,不同秸秆还田处理显

著改变了土壤真菌群落的物种丰富度与多样性,
而对细菌群落的多样性无显著影响。秸秆还田接

种腐熟剂增施氮肥显著影响了土壤真菌群落组

成,表现出最高的物种丰富度,其中 ACE指数、
Chao1指数和Sobs观测物种数均达最大值;其
Shannon多 样 性 指 数 显 著 高 于 单 施 秸 秆 处 理

(ST),而Simpson指数显著低于ST处理,表明

该处理下真菌群落具有更高的多样性。此外,
该处理显著富集了与木质素降解功能相关的

Botryotrichum 和Podospora。秸秆还田接种腐

熟剂增施氮肥土壤细菌群落虽多样性无显著变

化,但变形菌门(Proteobacteria)和放线菌门(Ac-
tinobacteria)相对丰度较秸秆直接还田分别增加

12.3%和8.7%。
综上所述,腐熟剂与氮肥的协同作用通过激

活木质素降解功能菌群,强化了秸秆腐解与土壤

养分循环效率,为寒区秸秆资源高效利用和黑土

地保育提供了理论依据。
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tons,21.2630milliontons,4.6083milliontons,20.6990milliontons,and26.1119milliontonsofstraw
fromrice,wheat,maize,soybeans,potatoes,peanuts,andrapeseed,respectivelyin2023;Theamountof
strawthatcanbecollectedandusedasfeedformajorcropswas134.5898milliontons,withatheoretical
carryingcapacityof219.6484millioncattleandanactualcarryingcapacityof45.4672millioncattle.The
carryingpotentialwas174.1812millioncattle;Thepotentialforcollectingstrawandsavinggrainformajor
cropswas189.1606milliontons,amongwhichthepotentialforcollectingstrawandsavinggrainforrice,

wheat,maize,soybean,potato,peanut,andrapeseedwere40.4518milliontons,38.8510milliontons,

86.1294milliontons,5.2767milliontons,1.9185milliontons,10.3033milliontons,and6.2298million
tons,respectively.Throughasystematicallyanalysisofthepotentialforfeedutilizationofmaincropstraw
resources,itprovidesareferencefortherationalutilizationofstrawresourcesinChina.
Keywords:cropstraw;feedutilization;carryingcapacity;grainsavingpotential

(上接第7页)

EffectsofStraw-DecomposingAgentonDecomposition
CharacteristicsandMicrobialCommunityDuring

MaizeStrawIncorporation
LIUFengman1,YUHongjiu1,LIUJie2,ZHANGNan1,ZHANGBo1,DUHailun1,PANXue1,
YUJie1
(1.HeilongjiangAcademyofBlackSoilConservation& Utilization/KeyLaboratoryofBlackLandProtection
andUltilization,MinistryofAgricultureandRuralAffairs,Harbin150086,China;2.HeilongjiangAcademy
ofAgriculturalSciences,Harbin150086,China)

Abstract:Inordertoexploretheeffectofinoculationofstrawdecomposingagentonthedecayofmaizestover
anditsregulationmechanism,thenylonmeshbagmethodwasusedtoanalyzethedecompositionrate,residual
strawcomponents,enzymeactivitiesandmicrobialcommunityofmaizestoverunderthethreestrawreturning
methodsofstrawreturning (ST),strawreturninginoculationofdecomposingagent (STJ)andstraw
returninginoculationofdecomposingagentwithnitrogenfertilizer(STJN).Theresultsshowedthatthe
combinedapplicationofstrawreturn withadecomposingagentandnitrogenfertilizerpromotedrapid
decompositionofcelluloseandhemicelluloseinstraw,significantlyenhancingthedecompositionefficiencyof
maizestrawincoldregions.At120daysafterstrawreturn,thedecompositionratereached85.13%,which
was14.61%and7.59% higherthanthatofstrawreturnaloneandstrawreturnwithadecomposingagent
alone,respectively.Whenthestraw wasreturnedtothefieldfor60days,theenzymeactivitiesofeach
treatmentreachedthehighestlevel.Amongthem,thecellulaseactivity,α-glucosidaseactivityandβ-
glucosidaseactivityofthetreatedSTJNreached2773.51U·g-1,1158.13U·g-1and1629.51U·g-1,
respectively,whichweresignificantlyhigherthanthoseofothertreatments.Differentstrawreturntreatments
significantlyalteredthespeciesrichnessanddiversityofsoilfungalcommunities,whileshowingnosignificant
effectonbacterialcommunitydiversity.Specifically,thetreatmentcombiningstrawreturnwithadecomposing
agentandnitrogenfertilizer(STJN)inducednotablechangesinfungalcommunitycomposition,demonstrating
thehighestspeciesrichnesswithmaximumvaluesfortheACEindex,Chao1index,andSobsindex.The
ShannonindexofSTJNwassignificantlyhigherthanthatofthestrawreturn-alonetreatment(ST),andits
Simpsonindex wassignificantlylowerthan ST,indicating enhanced diversity.The proliferation of
BotryotrichumandPodosporasuggeststhatnitrogeninputmaystimulatethereleaseofreadilydegradable
carbonsources,leveragingtheirrapidmetabolictraitstosuppresscompetitionfromotherfunctionalmicrobes.
Thisstudydemonstratesthatstrawreturncombined withadecomposingagentandnitrogenfertilizer
acceleratesstrawdecompositionbyactivatingfunctionalmicrobialtaxa,optimizingfungal-bacterialcommunity
structures,andenhancingcellulose-degradingenzymeactivity.
Keywords:decomposingagent;strawdegradation;enzymeactivity;microbialcommunities
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