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摘  要：以太湖流域典型单季稻田的原状土柱为研究对象，通过设置温室土柱试验，同步监测 3 种秸秆(水稻秸秆 RS、小麦秸秆

WS、玉米秸秆 MS)施用下水稻各生长期 N2O 排放、水稻产量和土壤理化因子，同时定量化分析多个 N2O 排放相关菌群及功能基因

的丰度，以阐明 N2O 排放对不同种类秸秆施用引发的微生物响应机制，筛选控制单季稻田 N2O 减排增效最佳的秸秆种类。结果表

明：与对照相比，RS、WS 和 MS 处理下水稻生长期 N2O 排放量分别增加 162.32%、107.11% 和 9.48%，其中 RS 处理显著高于

MS 处理。水稻生育期内，土壤氨氧化菌(AOA、AOB)和反硝化菌群落(nirS、nosZ)丰度均呈现先上升后下降的变化趋势。与对照相

比，拔节期 RS 处理显著增加 AOA、AOB、nirS 和 nosZ 拷贝数，MS 和 WS 处理对上述功能基因丰度均无显著影响。各生育期土

壤 NH4
+-N 含量整体高于 NO3

–-N 含量，二者均在水稻分蘖期达到峰值，而后随水稻生长不断降低，同一时期不同秸秆处理之间二者

无显著性差异。相关性分析和结构方程模型(SEM)结果表明，土壤 AOB 丰度和土壤 NH4
+-N 含量是直接影响稻田土壤 N2O 排放的主

要因素。综合考虑不同类型秸秆还田后土壤理化因子、水稻产量和微生物丰度变化，玉米秸秆是减缓太湖流域单季稻田 N2O 排放

且提高产量的最优秸秆还田种类。 
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Abstract: The original soil columns of a typical single-cropping paddy field in the Taihu Lake Basin were used as the research 

object, N2O emission, rice yield and soil physiochemical properties were monitored under the application of three straw types 

(rice straw-RS, wheat straw-WS and maize straw-MS), and the abundances of multiple functional genes related to N2O emission 

were quantified to clarify soil microbial mechanism of N2O emission under different straw types. The results showed that RS, WS 

and MS treatments increased N2O emissions by 162.32%, 107.11% and 9.48%, respectively, in which RS was significantly higher 

than those from MS treatment. The abundance of ammonia oxidizing bacteria and ammonia oxidizing archaea (AOA, AOB) and 

denitrifiers communities (nirS, nosZ) all showed a similarly change, increasing first and then decreasing with rice growth. 

Compared with CK treatment (no straw), RS treatment significantly increased the abundances of AOA, AOB, nirS and nosZ by 

6.14, 8.26, 4.82 and 16.96 times in the elongation stage, respectively, while no significant response was found in either MS or WS 

treatment. Soil NH4
+-N content was generally higher than NO3

–-N during rice growth, with an increasing pattern until the tillering 

stage, and then decreased with rice growth, while no significant difference was found among different straw treatments. The 
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results of correlation analysis and the Structural Equation Modeling (SEM) showed that AOB abundance and soil NH4
+-N content 

were the main factors affecting N2O emission in paddy field. Considering the comprehensive results of soil physiochemical 

properties, rice yield and soil microbial abundance, maize straw is the most appropriate for N2O emission mitigation and yield 

enhancement of single-cropping paddy field in the Taihu Lake Basin. 

Key words: Straw type; N2O emission; Soil microorganisms; Structural equation modeling; Paddy field 
 

地球大气中温室气体浓度呈现长期持续增长的

趋势，对气候变化造成严重危害。自 20 世纪中期以

来，全球平均表面温度上升源于 3 种主要温室气体

(CO2、CH4 和 N2O)浓度的增加[1]。N2O 在大气中含量

虽少，但在 100 年尺度上其相对增温潜势是 CO2 的

298 倍[2]。2019 年，全球 N2O 的平均浓度已达到

0.332 μmol/mol，是 1750 年工业化前水平(0.27 μmol/mol) 

的 123%[3]。人类在过去 40 年内向农田施氮，使得人

为 N2O 排放量增加 30%，是造成 N2O 负担增长的主

要原因[4]。我国稻田排放产生的 N2O 约占农田 N2O

排放总量的 7% ~ 11%[5]。因此，控制稻田 N2O 排放

是减缓温室效应的主要措施之一。 

我国稻田的水分管理模式主要是以前期淹水、烤

田、干湿交替和排水落干为特征的间隙灌溉[6]。土壤

微生物好氧的硝化作用过程和厌氧的反硝化作用过

程是稻田土壤 N2O 排放的重要来源[7]。一般认为烤田

期和排水落干期水分条件适宜，土壤硝化菌和反硝化

菌的活性增强，是产生 N2O 的主要阶段[8]。硝化作用

由氨氧化过程和亚硝酸氧化过程组成，其中氨氧化过

程是反应的限速步骤，而氨氧化古菌(AOA)和氨氧化

细菌(AOB)是催化氨氧化过程的重要菌种[9]。反硝化

作用是指在厌氧条件下，微生物将硝酸盐及亚硝酸盐

还原为 NO、N2O 和 N2 的过程，其中由亚硝酸盐转

变为 NO 的过程是反硝化作用的关键步骤[10]，亚硝酸

盐还原酶是调控该过程的关键酶，其功能基因由 nirK

和 nirS 编码[11]。N2O 还原酶是调控 N2O 转变为 N2

的关键酶，其功能基因由 nosZ 编码[12]。通过研究与

N2O 排放相关的土壤微生物功能基因可从分子生物

学角度探寻 N2O 的排放规律[13]。 

秸秆还田作为一项保护地耕作措施，具有培肥地

力、固碳增产的作用[14]。当前有关秸秆还田对稻田

N2O 排放影响的报道尚未达成一致结论。有研究表

明，相比秸秆不还田处理，秸秆还田处理显著增加稻

田 N2O 排放[15]；施氮促进稻田 N2O 排放，而配施小

麦秸秆则会抑制稻田 N2O 排放[16]；添加水稻秸秆促

进稻田 N2O 排放[17]。以上研究多从土壤理化性质角

度分析秸秆还田对稻田 N2O 排放的影响，但与其微

生物学机制相关联的研究较少。一方面，秸秆还田使

微生物可利用碳源增加，增强微生物活性，加快氧气

消耗从而形成厌氧环境，有利于进行反硝化作用，增

加 N2O 排放[18]；另一方面，由于秸秆碳氮比较高，

加入土壤后会促进微生物对氮的固定，减少 N2O 排

放[19]。因此，不同种类秸秆的施用对稻田 N2O 排放

的影响具有不确定性，对硝化反硝化微生物的影响有

待进一步研究。 

基于此，本研究以典型单季稻田的原状土柱为研

究对象，设置土柱试验，同步监测 3 种秸秆施用(水

稻秸秆 RS、小麦秸秆 WS、玉米秸秆 MS)下水稻各

生长期 N2O 排放通量、水稻产量、土壤理化因子，

同时利用分子生物学技术，将上述因子与 N2O 产生

的微生物过程相耦合，定量化研究 5 个 N2O 排放相

关菌群及功能基因(氨氧化古菌 AOA、氨氧化细菌

AOB、反硝化菌功能基因 nirS、nirK、nosZ)的丰度，

以阐明 N2O 排放对不同种类秸秆施用引发的微生物

响应机制，筛选单季稻田 N2O 减排效果最佳的秸秆

还田模式，为稻田温室气体排放估算与减排措施的研

究提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  盆栽试验设计与土样采集 

供试原状土样，采自江苏省宜兴市周铁镇

(31.4765°N，119.9861°E)典型单季稻田，土柱试验在

江苏省农业科学院现代化温室进行，供试验水稻品种

南粳 46，于 2020 年 6 月 29 日移栽，同年 11 月 9 日

收获。供试土壤由 0 ~ 20、20 ~ 40 和 40 ~ 60 cm 三

个深度的土壤各自混合均匀后得到，称取 35 kg 依次

装入半径为 15 cm、有效高度为 50 cm 的土柱内。土

壤的基本理化性质为：pH 6.38(m土壤∶V 水=1∶2.5)，

有机质含量 29.2 g/kg，全氮含量 1.72 g/kg，有效磷

含量 23.09 mg/kg，速效钾含量 159.28 mg/kg，CEC 

22.61 cmol/kg。选用水稻、小麦和玉米 3 种作物秸秆

作为供试秸秆，其基本性质如表 1 所示。试验采用完

全随机区组设计，共设置 4 个处理：空白对照(CK)、

水稻秸秆还田(RS)、小麦秸秆还田(WS)、玉米秸秆还

田(MS)，每个处理 3 个重复，共 12 个盆栽。本试验

中水稻秸秆由江苏省农业科学院提供，小麦和玉米秸 
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表 1  供试秸秆基本性质 
Table 1  Basic properties of tested straw types 

秸秆种类 TN(g/kg) TP(g/kg) TK(g/kg) TC(g/kg) C/N 

RS 14.93 ± 0.78 a 2.09 ± 0.16 b 15.39 ± 1.23 b 393.00 ± 5.00 a 26.35 ± 1.12 b 

WS 12.24 ± 0.81 b 0.67 ± 0.06 c 9.12 ± 0.13 c 367.00 ± 1.41 b 30.06 ± 2.10 ab 

MS 10.43 ± 0.67 c 19.81 ± 0.02 a 21.11 ± 0.08 a 360.00 ± 1.41 b 34.59 ± 2.37 a 

注：同列不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05)，下同。 

 

秆由山东省德州市陵城区农业技术推广中心提供。 

还田秸秆采用尼龙网袋法处理，即将秸秆粉碎至 1 ~ 

2 cm 大小后装入尺寸为 15 cm×20 cm 的 350 目尼龙

网袋中密封，按照每盆 280 g 的施用量(0.8% 每克干

土，相当于田间施入量约 8 t/hm2)施用至盆栽内部 5 ~ 

10 cm 处。 

综合当地施肥管理方式，氮肥(尿素)施用量为

N 240 kg/hm2，基肥、分蘖肥和穗肥分别在 2020 年 6

月 30 日、7 月 15 日和 8 月 13 日按 50%、25% 和 25% 

比例施用；磷肥 P2O5 96 kg/hm2和钾肥 K2O 192 kg/hm2，

作基肥一次性施用。水分管理采用间隙灌溉模式，并

将水稻生长期分为前期淹水(2020 年 6 月 30 日—7 月

29 日)、烤田(7 月 30 日—8 月 12 日，通常土壤水分

含量达到 50% ~ 60% 田间最大持水量时结束烤田)、

干湿交替(8 月 13 日—10 月 14 日)和排水落干(10 月

15 日—11 月 9 日)4 个时期。 

在水稻生长的 4 个典型生育期(分蘖期、拔节期、

抽穗期和成熟期)原位采集 0 ~ 10 cm 深度土壤样品。

一部分烘干磨碎过筛后用于基本理化性质分析，剩余

部分在 –20 ℃条件下保存用于土壤微生物分析。4

个典型生育期采样时间分别对应前期淹水、排水烤

田、干湿交替和排水落干时期。分别于施用基肥、分

蘖肥和穗肥后 7 d 内每天 17:00—19:00 用 50 ml 塑料

瓶采集田面水水样，过滤后测定 NH4
+-N 和 NO3

–-N 含

量。土壤和田面水无机氮含量由荷兰SKALAR SAN++ 

SYSTEM 流动分析仪测定(Skalar, the Netherlands)测

定。水稻收获时计算水稻产量。 

1.2  气样采集与测定 

本研究采用密闭静态暗箱法[20]采集气体，用气

相色谱仪测定 N2O 浓度。采样箱(长 25 cm×宽 21 cm×

高 80 cm)由 PVC 材料制成，外覆铝膜，具有不透光

性。采样箱内置小型风扇以使采集气体更均匀、更准

确，同时配备温度计以记录采样时温度变化。采样前

先倒置采样箱，使其边缘与盆栽盆凹槽密闭连接，然

后向盆栽盆凹槽注水，密封采样箱，隔绝外界气体。

选择上午 08:00—10:00 采集样品，一组采样设置 4

个采集时段，在 45 min 内完成，即用 20 ml 注射器

每 15 min 向采样箱抽集气体。水稻生长季内水分变

化剧烈的烤田及复水期每 2 ~ 3 d 采样 1 次，其他时

间每隔 4 ~ 5 d 采样 1 次，水稻收获前 1 个月间隔 7 d

采样 1 次。 

将 采 集 的 气 样 注 入 气 相 色 谱 仪 (Shimadzu, 

GC14B)，N2O 浓度由放射源为 63Ni 的电子捕获(ECD)

检测器以恒电流方式测量。对每组气样检测后的 4

个浓度值进行线性回归分析得到 N2O 排放通量，再

通过积分求出水稻各生育期 N2O 的累积排放量。 

根据 N2O 浓度与时间关系曲线计算排放通量： 

F = ρ×V/A×dc/dt×273/(273+T) (1) 
式中：F 代表 N2O 排放通量(N, μg/(m2·h))；ρ为标准

状态下 N2O 密度(1.25 kg/m3)；V 为采气箱内有效空

间体积(m3)；A 为采气箱覆盖的土壤面积(m2)；dc 为

气体浓度差(nl/L)；dt 为时间间隔(h)；T 为采样时箱

温( )℃ 。 

N2O 排放通量用每次观测的 3 个重复的平均值

及标准偏差表示。N2O 平均排放通量是将 3 个重复的

每次观测值按时间间隔加权平均后再平均。N2O 总排

放量按下式计算： 

T=∑[(Fi+1+Fi)/2]×(Di+1 – Di)×24/1000 (2) 
式中：T 代表 N2O 排放总量(N，g/m2 或 mg/m2)；Fi

和 Fi+1 分别为第 i 和 i+1 次采样时 N2O 平均排放通量

(N，μg/(m2·h))；Di 和 Di+1 分别为第 i 和 i+1 次采样时

间(d)。 

1.3  土壤微生物丰度分析 

称取水稻各典型生育期土样 0.5 g，用 Fast DNA 

SPIN KIT 试 剂 盒 (MP Biomedicals, Eschwege, 

Germany)提取总 DNA[21]。DNA 纯度和浓度检测方法

均为 NanoDrop2000，DNA 完整性检测方法为琼脂糖

凝胶电泳。操作按照说明书的提取步骤进行，将样品

在冰上融化后，充分混匀并离心，取适量样品进行检

测。将提取得到的微生物总 DNA 在电压 5 V/cm 条

件下通过 1% 琼脂糖凝胶电泳检测，检测时间为

20 min，稀释 10 倍后进行下游实验。 

使用 Lighe Cycler ST300(Roche Diagnostics，

Germany)定量 PCR 仪分别对成功提取的 AOA、AOB
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及反硝化菌功能基因 nirS、nirK、nosZ 的特定 DNA

片段进行扩增。AOA 和 AOB 的扩增引物分别为

Arch-amoAF/Arch-amoAR 和 amoA1F/amoA2R[22]，

nirS、nirK 和 nosZ 的扩增引物分别为 Cd3aF/R3cdR[23]、

COPPER583F/COPPER909R[24]和 nosLb/nosRb[25]，按

照定量试剂盒说明书设置程序。 

使用 CFX96C100™热循环器(Bio-Rad, Hercules, 

CA)进行扩增。AOA 和 AOB 的扩增程序为：95 ℃变

性 3 min；然后  35 个循环为 95 ℃变性 45 s，

53 (AOA)℃ 或 55 (AOB)℃ 退火 1 min，72 ℃延伸

1 min；最后 72 ℃处理 7 min[26]。nirS 的扩增程序为：

95 ℃变性 10 min；先进行 6 个循环：95 ℃变性 15 s，

63 ~ 58 (℃ –1 /℃ 循环)处理 30 s，72 ℃和 80 ℃分别延

伸 30 s；再进行 40 个循环：95 ℃变性 15 s，58 ℃退

火 30 s，72 ℃和 80 ℃分别延伸 30 s[27]。nirK 的扩增

程序为：94 ℃变性 5 min；先进行 5 个循环：94 ℃变

性 30 s，72 ~ 67 (℃ –1 /℃ 循环)处理 1 min，72 ℃延伸

1 min；再进行 25 个循环：94 ℃变性 30 s，67 ℃退

火 1 min，72 ℃延伸 1 min；最后 72 ℃处理 7 min[28]。

nosZ 的扩增程序为：95 ℃变性 5 min；然后 35 个循

环为 94 ℃变性 1 min，64 ℃退火 1 min，72 ℃延伸

1 min；最后 72 ℃处理 5 min[29]。 

1.4  数据处理与分析 

采用 Excel 2019 进行数据处理，采用 SPSS 25.0

进行单因素方差分析(one-way ANOVA)、LSD 法进行

多重比较、Pearson 法进行相关性分析，采用 R-4.0.4

和 Amos 24.0 进行结构方程模型(Structral Equation 

Modeling)构建与分析，采用 Origin 2021 绘制图形。 

2  结果与分析 

2.1  N2O 排放通量变化 

图 1 表示不同处理下水稻生长期 N2O 排放通量

随水稻移栽天数的变化。各处理 N2O 排放通量变化

趋势基本相同，在水稻移栽后 20 d 内基本没有 N2O

的产生，即尽管前期淹水时大量施用含氮的基肥和分

蘖肥，但各个处理排放量较为稳定，秸秆还田处理与

CK 基本没有差异。施用分蘖肥后 6 d 至烤田开始期

间，N2O 排放通量逐渐稳步增长。烤田期间各处理

N2O 排放急剧增加，与 CK 相比，3 个施用秸秆的处

理 N2O 排放通量增加显著，且施用秸秆处理于移栽

后 33 d 时达到峰值，之后急剧下降。其中，RS 处理

N2O 排放通量峰值高达 N 2 387.92 μg/(m2·h)，是整个

水稻生长期所有处理的最大值。随着烤田期的结束进

入穗肥期，N2O 的排放再次进入较低水平。施用穗肥

后 N2O 排放通量有小幅波动，在水稻移栽后 81 d 时

RS 与 WS 处理的排放峰值分别为 N 215.58 μg/(m2·h)

和 187.14 μg/(m2·h)，但远小于烤田期峰值，此次波

动处于穗肥期结束后的常规时期(不施肥)。 

 

(BF：基肥，TF：分蘖肥，PIF：穗肥，MSA：烤田期；下同) 

图 1  水稻生长期 N2O 排放通量的变化 
Fig. 1  Variation in N2O emission flux during rice growing season 

 

2.2  N2O 排放总量与水稻产量 

由表 2 可知，各处理 N2O 排放主要集中在烤田

期，烤田期 N2O 排放量占水稻生育期总排放量的

51.52% ~ 57.21%，其次是排水落干时期，占排放量

的 31.52% ~ 38.67%。与 CK 相比，RS、WS 和 MS

处理分别增加N2O排放总量 6.85、4.52和 0.40 mg/m2，

增幅分别为 162.32%、107.11% 和 9.48%，其中仅 

表 2  2020 年各处理不同水分管理时期 N2O 排放量、N2O 排放总量、水稻产量和单位产量 N2O 排放量 
Table 2  N2O emissions in different water managements periods, total N2O emissions, rice grain yields and N2O emissions per unit output during 

rice growing season in 2020 

N2O 排放量(N，mg/m2 ) 处理 N2O 排放总量 

(N，mg/m2 ) 前期淹水 烤田 干湿交替 排水落干 

水稻产量 
(kg/m2) 

单位产量 N2O 排放量

(N，mg/kg) 

CK 4.22 ± 0.98 b 0.01 ± 0.01 a 2.32 ± 0.78 b 0.55 ± 0.30 a 1.33 ± 0.32 b 1.43 ± 0.02 c 2.91 ± 0.74 b 

RS 11.07 ± 0.42 a 0.01 ± 0.00 a 6.06 ± 0.81 a 1.01 ± 0.33 a 3.99 ± 0.45 a 1.80 ± 0.03 ab 6.15 ± 0.26 a 

WS 8.74 ± 2.95 ab 0.04 ± 0.02 a 5.00 ± 1.78 ab 0.33 ± 0.05 a 3.38 ± 1.20 ab 1.84 ± 0.07 a 4.67 ± 1.42 ab 

MS 4.62 ± 0.97 b 0.01 ± 0.01 a 2.38 ± 0.29 b 0.58 ± 0.38 a 1.66 ± 0.32 b 1.67 ± 0.04 b 2.76 ± 0.54 b 
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RS 处理与 CK 处理 N2O 排放总量有显著性差异

(P<0.05)。施用秸秆均能显著增加水稻产量，与 CK

相 比 增 产 0.24 ~ 0.41 kg/m2 ， 增 幅 16.78% ~ 

28.67%(P<0.05)。相比 CK，RS 处理显著增加了水稻

单位产量 N2O 排放量的 111.34%(P<0.05)，而其他处

理的增加效果不显著。 

2.3  土壤氨氧化菌和反硝化菌的群落丰度 

荧光定量 PCR 的检测结果表明(图 2)，稻田土壤

AOA 和 AOB 数量分别介于 1.91×105 ~ 1.41×107 

copies/g 和 3.36×103 ~ 1.81×105 copies/g，AOA 拷贝 

 

(图中不同大写字母表示同一处理不同时期间差异显著(P<0.05)，不同小写字母表示同一时期不同处理间差异显著(P<0.05)，下同) 

图 2  水稻生长期土壤氨氧化菌(AOA 和 AOB)和反硝化菌(nirS/nirK/nosZ)的群落丰度 
Fig. 2  Abundances of ammonia-oxidizing bacteria and ammonia oxidizing archaea (AOA and AOB) and denitrifiers (nirS/nirK/nosZ) during 

rice growing season  



774 土      壤 第 54 卷 

http://soils.issas.ac.cn 

数比 AOB 多出 2 ~ 3 个数量级，可知本试验中水稻

土壤环境更利于 AOA 生长。nirS、nirK 和 nosZ 三种

反硝化菌功能基因数量分别介于 2.50×105 ~ 1.43× 

107、7.86×104 ~ 1.74×106 copies/g 和 6.56×104 ~ 4.60× 

106 copies/g，nirS 拷贝数比 nirK 和 nosZ 多 1 个数量

级，是反硝化过程中的优势功能基因。在水稻生育期

内，除 WS 处理下 nirK 丰度一直降低外，其他各处

理氨氧化菌和反硝化菌群落丰度随水稻生育期变化

趋势大致相同，均为先上升后下降。在拔节期，相比

CK，RS 处理下 AOA、AOB、nirS、nosZ 丰度分别

显著增加了 6.14 倍、8.26 倍、4.82 倍和 16.96 倍

(P<0.05)，MS 和 WS 处理对上述功能基因丰度均无

显著影响；不同处理均对 nirK 丰度没有显著影响。

同一生育期不同处理(nirK+nirS)/nosZ 比值基本无显

著性差异；CK 和 RS 处理不同生育期该比值没有显

著性差异；WS 和 MS 处理分蘖期该比值显著高于其

他 3 个时期(P<0.05)，而其他 3 个时期之间没有显著

性差异。 

2.4  土壤和田面水无机氮含量 

图 3 表明，本研究中土壤 NH4
+-N 和 NO3

–-N 含量

均随水稻生长呈下降趋势，且 NH4
+-N 含量整体高于

NO3
–-N 含量。CK、RS、WS、MS 处理下，土壤 NH4

+-N

含量随生育期变化的极差分别为 27.26、21.11、40.75、

42.60 mg/kg；土壤 NO3
–-N 含量的极差分别为 19.32、

12.41、11.00、6.43 mg/kg。不同生育期间比较，各处

理下土壤 NH4
+-N 和 NO3

–-N 含量均在分蘖期达到峰

值，其中 CK 处理分蘖期土壤 NH4
+-N 含量显著高于

其他 3 个生育期；RS 处理各生育期之间土壤 NH4
+-N

含量没有显著性差异；而 WS 和 MS 处理下，分蘖期

土壤 NH4
+-N 含量仅显著高于成熟期；除 MS 处理外，

其余处理分蘖期土壤 NO3
–-N 含量均显著高于其他 3

个生育期(P<0.05)。不同处理间比较，抽穗期 CK 处

理的土壤 NH4
+-N 含量显著高于 RS 和 MS 处理

(P<0.05)，抽穗期 MS 处理的土壤硝态氮含量显著高

于 CK 和 WS 处理(P<0.05)，其他生育期内各处理之

间均无显著性差异。 

 

图 3  水稻生长期土壤 NH4
+-N、NO3

–-N 含量变化 
Fig. 3  Variation in soil NH4

+-N and NO3
–-N contents during rice growing season 
 

如图 4 所示，田面水 NH4
+-N 浓度整体明显高于

NO3
–-N 浓度。各个处理 3 个肥期田面水 NH4

+-N 浓度

变化趋势基本一致。水稻基肥期，1 ~ 4 d 田面水

NH4
+-N 浓度先大幅升高后迅速下降，且各个处理间

峰值出现的时间存在差异，4 ~ 7 d 内呈现先下降后升

高趋势，变化幅度较上个时期小。水稻蘖肥期，田面

水 NH4
+-N 浓度每日以不同速率急剧下降。水稻穗肥

期，NH4
+-N 浓度总体呈现下降趋势，变化速率先急

后缓，其中 1 ~ 4 d 下降速率较快，4 ~ 7 d 基本保持

稳定。各个处理 3 个肥期田面水 NO3
–-N 浓度变化趋

势亦较为一致。水稻基肥期，1 ~ 2 d 内各处理田面水

NO3
–-N 浓度几乎没有增长，在 2 ~ 4 d 逐渐升高到达

峰值，4 ~ 6 d 缓慢下降，6 ~ 7 d 内 CK 处理浓度下

降而其余处理浓度升高。水稻蘖肥期，1 ~ 7 d 内田面

水 NO3
–-N 浓度逐渐增长，其中 CK 处理在 2 ~ 3 d 和

5 ~ 6 d 出现小幅下降。水稻穗肥期，各处理在 1 ~ 3 d

内浓度升高后又下降，且在 3 ~ 6 d 内呈现同样趋势，

其中 WS 处理变化幅度较大，6 ~ 7 d 内除 RS 处理浓

度缓慢升高其余处理均缓慢下降。 

2.5  相关性分析和结构方程模型(SEM) 

经过验证，N2O排放量与田面水NH4
+-N和NO3

–-N

浓度相关性不显著，因此对除此以外的其他因素进行 
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图 4  水稻生长期田面水 NH4
+-N、NO3

–-N 浓度季节变化 
Fig. 4  Seasonal variations in NH4

+-N and NO3
–-N concentrations in floodwater during rice growing season 

 

相关性分析，结果如表 3 所示。N2O 排放量与 nirS、

AOB、nosZ、AOA、nirK 拷贝数分别在 P<0.01 水平

显著正相关(按相关性由大到小排序)；与土壤 NH4
+-N

含量在 P<0.01 水平显著负相关；与土壤 NO3
–-N 含量

在 P<0.05 水平显著负相关。 

以 N2O 排放量为中心，建立路径分析模型研究

各因子对 N2O 排放量的影响，本研究中整个生育期

土壤理化和微生物定量数据为影响因素的结构方程

模型如图 5 所示，可见，AOB 拷贝数和土壤 NH4
+-N

含量对 N 2O 排放量的影响起主导作用，显著性

P<0.05，标准化路径系数分别为 0.64 和 –0.35，即

AOB 拷贝数增加一个标准差时 N2O 排放量增加 0.64

个标准差，土壤 NH4
+-N 含量增加一个标准差时 N2O

排放量减少 0.35 个标准差。nosZ 和 AOB、nosZ 和 
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表 3  N2O 排放量与土壤微生物种群数量和土壤理化因子

的相关性 
Table 3  Correlation between N2O emission, abundance of soil 

microbial communities and soil physiochemical properties 

 AOA AOB nirS nirK nosZ NH4
+-N NO3

–-N

N2O 排 

放量 

0.537** 0.554** 0.560** 0.448** 0.554** –0.455** –0.390*

注：Pearson 双尾显著性检验，n=48；*和**分别表示在 P<0.05

和 P<0.01 水平上相关性显著。  

 

(路径旁边显示标准化的路径系数；实箭头和虚箭头分别表示

P<0.05 和 P>0.05；箭头的宽度与路径系数的程度成正比；箭头上

数值的正负分别表示正相关关系和负相关关系) 

图 5  土壤理化因子和微生物丰度对 N2O 排放影响的结构

方程模型 

Fig. 5  Structural Equation Model for effects of soil physiochemical 
properties and microbial abundance on N2O emissions 

 
nirK、AOB 和 nirK 拷贝数之间的相关系数分别为

0.92、0.83 和 0.81；土壤 NH4
+-N 和 NO3

–-N 含量的相

关系数为 0.63。由此可见，AOB 丰度和土壤 NH4
+-N

含量是直接影响太湖地区单季稻田 N2O 排放的主

要因素。 

3  讨论  

研究表明，N2O 主要由土壤微生物参与的硝化和

反硝化过程产生，其调控过程与土壤含水量和通气性

密切相关[30]。稻田长期淹水时，O2 供应不足，N2O

主要通过反硝化作用产生，产生的 N2O 在强还原条

件下进一步被还原为 N2；而烤田和排水落干期稻田

处于非淹水状态，良好的通气环境有利于硝化和反硝

化作用同时进行，N2O 排放通量大幅增加[31]。由表 2

可知，在前期淹水、烤田、干湿交替、排水落干 4

个阶段各处理 N2O 平均排放通量分别为 N 1.02、

3.37、0.59、2.29 mg/(m2·h)，即 N2O 主要集中在烤田

期排放，与前人研究结论一致[32]。 

本研究中，施用秸秆显著促进了单季稻整个生育

期 N2O 的排放(图 1)，且增排效果 RS>WS>MS，与

单位产量 N2O 排放量从大到小排序一致。这可能是

由于秸秆施入土壤，提供的易分解有机质可以促进硝

化和反硝化微生物活动，有利于 N2O 产生。秸秆在

土壤中的降解速率受其化学组成的影响，适宜微生物

分解的秸秆 C/N 比为 28 左右[33]。本研究供试水稻、

小麦和玉米秸秆的 C/N 比分别为 26.35、30.06 和

34.59。秸秆 C/N 比较高时微生物所需氮源受限，参

与硝化和反硝化作用的底物供应不足，减缓了 N2O

的排放[34]。尽管秸秆在水稻生长前期腐解时固持土

壤氮素导致作物缺氮，影响早期分蘖，但在水稻生长

后期，秸秆进一步腐解，释放其中储存的养分，在水

稻灌浆期提高根系活力，促进光合物质的转化，增加

水稻产量[35]。有研究表明，后续作物吸收利用是秸

秆还田的去向之一[36]；秸秆分解过程中的残留物有

助于维持农业土壤中微生物的多样性，并影响碳的相

关转化过程[37]。因此，秸秆分解不仅会发生在当季，

还会延续到后续作物及土壤微生物，因此 N2O 周年

排放亟待进一步研究。 

本研究中，施用秸秆处理时各菌群基因丰度均在

水稻拔节期达到最大(图 2)。结合以往研究分析可得，

在水稻生长前期，氮肥分解为硝化和反硝化作用提供

底物，氨氧化菌和反硝化菌数量增多，至拔节期水稻

生长旺盛，菌群数量达到峰值，随着氮素的消耗，水

稻生长后期氨氧化菌和反硝化菌数量减少[38]。施用

秸秆可以培肥地力，为相关功能微生物提供充足的营

养物质、能源和底物，促进拔节期氨氧化菌和反硝化

菌的生长和繁殖，大幅增加 N2O 排放通量，从而增

加整个水稻生长期的 N2O 排放总量。研究表明，高

NH4
+-N 的中性土壤中 AOB 主导 N2O 产生，而低

NH4
+-N 的酸性土壤中 AOA 对硝化作用贡献较大[39]，

这是由于酸性条件下 AOA 对氨的亲和性较高[40]。本

试验中，稻田土壤 pH 为 6.38，相关性分析得到 AOB

拷贝数与 N2O 排放量相关性显著，表明 AOB 主导氨

氧化过程，且烤田期土壤通气性好，AOB 数量增多促

进硝化作用进行，从而产生大量 N2O。尽管 nirK 和

nirS 执行的功能相同，但由于 nirK 的丰度与磷或钾的

供应量有关，而 nirS 的丰度由氮的供应量决定[41]，因

此施用秸秆提供氮底物显著增加 nirS 的丰度而对

nirK 的丰度没有显著影响。(nirK+nirS)/nosZ 比值反

映了反硝化产物 N2O 和 N2 的比例。本试验中拔节期

各处理 nosZ 拷贝数增加，N2O 排放通量却并未减少，

且秸秆处理下 N2O 排放通量均高于 CK 处理，而该

比值则反之，进一步说明烤田期 N2O 主要通过硝化
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作用产生。本研究中 N2O 排放量与 nirS 丰度和 nosZ

丰度呈显著正相关，与以往研究一致[42-43]。 

水稻生育期内不同处理土壤 NH4
+-N 和 NO3

–-N 含

量的变化趋势表明，前期淹水期由于基肥和分蘖肥的

施用，在适宜的条件下，尿素水解为 NH4
+-N，NH4

+-N

被氧化为NO3
–-N。各处理分蘖期土壤NH4

+-N和NO3
–-N

含量分别在 25.87 ~ 48.92 mg/kg 和 8.62 ~ 20.73 

mg/kg，为各生育期最大值。进入拔节期之后，水稻

由营养生长转为生殖生长，对氮素的需求量增加，随

着硝化作用和反硝化作用的进行，土壤 NH4
+-N 和

NO3
–-N 含量均呈减少趋势。分蘖期秸秆中的养分分

解释放较快，小麦和玉米秸秆处理下的土壤 NH4
+-N

含量高于 CK 处理，拔节期之后 CK 处理下的土壤

NH4
+-N 含量整体稍高于秸秆处理，与秸秆所含纤维

素、半纤维素、木质素等成分较难矿化、水稻生育后

期分解缓慢有关[44]。分蘖期 CK 处理下的土壤 NO3
–-N

含量高于秸秆处理，可能受秸秆腐解产生的有机酸抑

制 NO3
–-N 形成的影响[45]，也可能是秸秆还田初期稻

田淹水条件下 NO3
–-N 易流失所致[46]。相关性分析和

SEM 表明，N2O 排放量与土壤 NH4
+-N 和 NO3

–-N 含量

均呈负相关，而各生育期不同处理间反硝化作用底物

NO3
–-N 和硝化作用底物 NH4

+-N 含量基本没有显著性

差异，这表明底物含量差异对 N2O 排放量的影响较

小，与 N2O 排放相关的土壤微生物功能基因拷贝数

的差异可能在 N2O排放过程中产生更为重要的作用。

因此，不同种类秸秆还田下与 N2O 排放相关的土壤

微生物群落多样性仍需进一步研究，以明晰秸秆种类

影响水稻生育期 N2O 排放的微生物机理。 

4  结论 

水稻拔节期(对应烤田期)，与 CK 相比，RS 处理

显著增加 AOA、AOB、nirS、nosZ 丰度(P<0.05)，从

而增加水稻生长期 N2O 排放量，WS 和 MS 处理对上

述功能基因丰度均无显著影响，不同处理对 nirK 丰

度均没有显著影响。相关性分析表明，本试验条件下

稻田 N2O 排放量与土壤中 AOA、AOB、nirS、nirK

和 nosZ 拷贝数呈极显著正相关关系(P<0.01)，与土壤

NH4
+-N 含量呈极显著负相关关系(P<0.01)，与土壤

NO3
–-N 含量呈显著负相关关系(P<0.05)。利用结构方

程模型(SEM)进一步探究变量间的直接和间接作用

发现，AOB 丰度直接促进 N2O 的排放，土壤 NH4
+-N

含量则对其产生直接抑制作用。由此可见，本试验条

件下 AOB 丰度和土壤 NH4
+-N 含量对稻田土壤 N2O

排放起直接主导作用。综合考虑单季稻田秸秆还田后

水稻产量、土壤理化因子和微生物变化，本试验条件

下玉米秸秆还田为减少 N2O 排放量、提高水稻产量

的最优处理。 
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