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摘要　通过室内模拟小麦秸秆还田，研究小麦秸秆对农田杂草种子萌发和土壤微生物代谢功能的影响。结果表明，

小麦秸秆对杂草种子的萌发抑制活性随秸秆还田的时间呈动态变化，０～１０ｄ抑草活性逐渐增强，１０ｄ后抑草活性

逐渐降低。对狗尾草种子的萌发抑制效果最好，在１０ｄ时对狗尾草种子萌发抑制率高达８３％。采用Ｂｉｏｌｏｇ方法研

究土壤微生物代谢功能，１０ｄ处理土壤微生物结构多样性及代谢活性显著高于其他处理。研究明确了小麦秸秆还

田能够抑制杂草种子萌发，并改变土壤微生物环境。
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　　秸秆还田是把小麦、玉米、水稻等农作物秸秆直

接或堆积腐熟后施入土壤中的一种方法，合理的秸

秆还田具有改善土壤理化性质、提高土壤肥力、促进

产量增加等生态学意义。近年来，秸秆还田对农田杂

草的抑制作用也时有报道。秸秆高留茬深松覆盖可

减少麦家公犅狌犵犾狅狊狊狅犻犱犲狊犪狉狏犲狀狊犲（Ｌ．）Ｉ．Ｍ．Ｊｏｈｎｓｔ．、

荠菜犆犪狆狊犲犾犾犪犫狌狉狊犪狆犪狊狋狅狉犻狊（Ｌ．）Ｍｅｄｉｃ．、播娘蒿

犇犲狊犮狌狉犪犻狀犻犪狊狅狆犺犻犪 （Ｌ．）Ｗｅｂｂ．犲狓Ｐｒａｎｔｌ等杂草

的综合优势度比，降低牛筋草犈犾犲狌狊犻狀犲犻狀犱犻犮犪（Ｌ．）

Ｇａｅｒｔｎ．、马唐犇犻犵犻狋犪狉犻犪狊犪狀犵狌犻狀犪犾犻狊（Ｌ．）Ｓｃｏｐ．等

杂草生物量及其密度［１２］，秸秆覆盖还田配合化学除

草剂可有效减少大豆田主要杂草的发生［３］，对小麦

田杂草也有良好的控制效果［４］。另外，连续秸秆还

田还可降低土壤杂草种子密度及其多样性［５］。然而

也有文献指出小麦秸秆还田可促进水稻田阔叶类杂

草和莎草科杂草的发生［６］，认为免耕（不翻动表层土

壤，并全年在土壤表面留下作物残茬的耕作方式）会

增加农田杂草数量，导致杂草发育参差不齐，恶性杂
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草发生严重［７９］，而且目前对秸秆控草的研究主要集

中在稻 麦连作体系中，东北、华北和西南地区是我

国玉米的主产区，主要耕作模式是小麦 玉米轮作，

其中马唐、牛筋草、狗尾草犛犲狋犪狉犻犪狏犻狉犻犱犻狊 （Ｌ．）

Ｂｅａｕｖ．、反枝苋犃犿犪狉犪狀狋犺狌狊狉犲狋狉狅犳犾犲狓狌狊Ｌ．、苘麻

犃犫狌狋犻犾狅狀狋犺犲狅狆犺狉犪狊狋犻Ｍｅｄｉｃｕｓ等为玉米田间主要常

见杂草，目前仍是采用单一化学除草剂进行杂草的

防除，利用小麦秸秆控制杂草的研究较少。

土壤微生物群落结构与功能受植被凋落物数量

和质量、温度及湿度等多种因素影响［１０］，秸秆覆盖

还田后，土壤固氮微生物群落、细菌群落多样性发生

了改变［１１１２］，并且显著影响了土壤微生物的生物

量［１３］，长期小麦 玉米轮作田，免耕秸秆还田条件下

的细菌群落具有更高的多样性和丰度［１４］，以及更高

的土壤微生物生理代谢活性［１５］，而秸秆还田对土壤

微生物群落动态及其相关代谢功能研究较少。

本文通过室内模拟试验，考察小麦秸秆覆盖还

田和秸秆混合还田两种方式对玉米田主要杂草种子

萌发的影响，并利用ＢｉｏｌｏｇＥＣＯ微平板鉴定方法，

研究秸秆还田对土壤微生物群落代谢功能的影响，

为小麦 玉米连作制下秸秆还田技术的完善及推广

积累数据、提供依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料

小麦品种为‘良星９９’，在小麦收割时进行秸秆

采集，秸秆碎片长度５～３０ｍｍ，自封袋分装，２５℃，

干燥通风条件下储存备用。杂草种子马唐、狗尾草、

反枝苋和牛筋草均由本实验室提供。土壤采自北京

市密云县玉米田表层１０ｃｍ土壤，过５ｍｍ筛去除

土壤较大的颗粒物后备用［１６］。

１．２　土壤处理

参照田间秸秆全量还田量［１７１８］，本研究秸秆与

土壤的质量比是４００∶１，秸秆处理方式分为秸秆与

土壤均匀混合处理（Ｔ１）、秸秆覆盖在土壤表层（Ｔ２）

和无秸秆处理空白对照（ＣＫ），每处理５个重复。土

壤墒情测定仪（ＷＥＴ１，ＤｅｌｔａＴＤｅｖｉｃｅｓ）监控土壤

湿度并保持湿度在１０％～２０％之间，分别于处理后

０、３、１０、２０、３０、６０ｄ取土样进行种子萌发生物测定

以及微生物代谢功能分析。

取样方法：五点取样法进行土壤取样。Ｔ１组取

样后过２ｍｍ筛除秸秆；Ｔ２组将土壤表层覆盖的秸

秆移除后取土样。完成取样后，剩余土壤则继续在

原条件下存放，以便下次取样。土壤样品采集后进

行后续试验或置于４℃保存。

所取土样中称取相当于１０ｇ干重土壤进行Ｂｉｏｌｏｇ

方法分析，剩余土样用于杂草种子萌发试验。

１．３　杂草种子萌发的测定

称取２０ｇ土壤置于直径为６ｃｍ培养皿中，土

层厚度约０．５ｃｍ，每种种子每皿放置１００粒，设置

５个重复，播种后用１５ｇ所取土样将种子完全覆盖，

喷水保持湿度在２０％～３０％之间。培养皿置于光

照培养箱中进行杂草种子萌发生物测定试验，培养

箱光周期为Ｌ∥Ｄ＝１６ｈ∥８ｈ，温度１５℃／２５℃。培

养第３天开始统计，每天统计出苗数并将其剔除，连

续统计７ｄ。

萌发率＝萌发种子数／种子总数×１００％；

萌发抑制率＝

对照组种子萌发数－处理组种子萌发数
对照组种子萌发数 ×１００％

［１９］。

１．４　土壤微生物代谢功能多样性分析

称取相当于１０ｇ干重土壤样品，加入到装有９０ｍＬ

０．８５％无菌ＮａＣｌ溶液的三角瓶中，摇床２６０ｒ／ｍｉｎ

振荡３０ｍｉｎ后静置１５ｍｉｎ，用移液枪吸取上清液

１ｍＬ置于１０ｍＬ离心管中，０．８５％无菌ＮａＣｌ溶液

梯度稀释１０００倍。在无菌操作台上将上述稀释液

加入Ｂｉｏｌｏｇ生态板（ＢｉｏｌｏｇＩｎｃ．，Ｈａｙｗａｒｄ，ＣＡ，

ＵＳＡ）中，每孔加１５０μＬ，（２５±０．３）℃恒温培养箱

（ＤＲＰ９０５２，上海森信）培养，每隔２４ｈ使用Ｔｅｃａｎ

ｉｎｆｉｎｉｔｅ２００多功能酶标仪读取数据ＯＤ５９０ｍｍ，共记

录７ｄ
［２０２１］。

１）微平板孔中溶液吸光值平均颜色变化率（ａｖ

ｅｒａｇｅｗｅｌｌｃｏｌｏｒｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，ＡＷＣＤ）用于描述土

壤微生物代谢活性，数据处理与分析。计算公式如

下［２２］：ＡＷＣＤ＝Σ（犆犻－犚０）／狀。

其中犆犻为每个有培养基孔的吸光值；犚０ 为对

照孔的吸光值；狀为培养基孔数（本试验中狀＝３１）。

２）ＳｈａｎｎｏｎＷｉｅｎｅｒ多样性指数（犎′），表示土壤

微生物群体利用碳源能力的多样性，表达式为：

犎′＝－Σ犘犻（ｌｎ犘犻）；

其中：犘犻为第犻孔的相对吸光值与所有整个微

平板的相对吸光值总和的比值为

犘犻＝（犆犻－犚０）／Σ（犆犻－犚０）。

　　３）丰富度指数（犚）是指被利用的碳源总数目，

·５１１·
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该研究中为每孔中犆犻－犚０＞０．２５的孔数
［２３］。

４）Ｓｉｍｐｓｏｎ优势度指数用于评估某些最常见种

的优势度，表达式为［２４］：犇＝１－Σ犘２犻。

５）ＭｃＩｎｔｏｓｈ指数
［２５２６］（犝）是基于群落物种多维

空间上的Ｅｕｃｌｉｄｉａｎ距离的多样性指数，犝＝ Σ狀
２槡 犻。

其中狀犻是第犻孔的相对吸光值（犆犻－犚０）。

微生物对碳源的相对利用率，以所有处理中６

类碳源ＡＷＣＤ值中最大的值为１００％，其余各处理

中各类碳源ＡＷＣＤ值与最大值的比值即为相对利

用率。同时将每一种碳源的利用率与３１种碳源的

总利用率的比率定为每一种碳源的相对利用率，并

做出矩阵图进行对比分析［２７］。

１．５　统计分析

采用ＳＰＳＳ２０．０软件进行数据分析，采用ＥＸ

ＣＥＬ２０１３软件作图。参照土壤微生物ＡＷＣＤ值在

７ｄ内的变化趋势，选取９６ｈ的数据分析微生物群

落利用碳源差异，统计分析概率为犘＜０．０５
［２８］。

（注：Ｔ１、Ｔ２处理组中２０ｄ和３０ｄ对杂草种子的抑

制率无显著差异，在分析微生物群落代谢功能时，只

分析处理３０ｄ，处理２０ｄ土样不再重复分析）。

２　结果与分析

２．１　小麦秸秆还田对杂草种子萌发的影响

小麦秸秆覆盖或均匀混合处理后对受试杂草反

枝苋、狗尾草、马唐和牛筋草种子萌发的影响随秸秆

处理时间而不同，秸秆处理后０、３ｄ对种子萌发影

响不显著，而处理后１０～２０ｄ对萌发抑制率达到最

大，其中Ｔ１组处理后１０ｄ对反枝苋、狗尾草萌发抑

制率分别为５４．０７％、７９．７１％，在２０ｄ时对马唐、牛

筋草的抑制率最高，分别为４８．４３％、４４．４７％；Ｔ２

组处理后１０ｄ对反枝苋、狗尾草、马唐和牛筋草抑制

率显著，分别为４３．６４％、８３．７５％、４７．７３％、５０．２９％。

之后随秸秆处理时间增加杂草萌发受抑制程度下降，

至６０ｄ时最低。两种处理方式在同一还田时间对不

同的杂草种子萌发抑制活性差异不显著。同一组处

理２０ｄ和３０ｄ对种子的萌发抑制活性无显著差异。

图１　秸秆还田对狗尾草、反枝苋、马唐和牛筋草４种杂草种子的萌发抑制率

犉犻犵．１　犜犺犲犵犲狉犿犻狀犪狋犻狅狀犻狀犺犻犫犻狋犻狅狀狉犪狋犲狅犳犛犲狋犪狉犻犪狏犻狉犻犱犻狊，犃犿犪狉犪狀狋犺狌狊狉犲狋狉狅犳犾犲狓狌狊，犇犻犵犻狋犪狉犻犪狊犪狀犵狌犻狀犪犾犻狊犪狀犱

犈犾犲狌狊犻狀犲犻狀犱犻犮犪犪犳狋犲狉狉犲狋狌狉狀犻狀犵狊狋狉犪狑狊狋狅犳犻犲犾犱
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２．２　土壤微生物群落代谢功能

２．２．１　土壤微生物代谢功能的平均吸光值变化

特征

　　从图２可看出，随着培养时间增加，土壤微生物活

性不断提高，９６ｈ后趋于稳定。对比９６ｈ时ＡＷＣＤ

值，Ｔ１组表现为１０ｄ＞ＣＫ＞３ｄ＞６０ｄ＞３０ｄ的趋

势；Ｔ２组表现为１０ｄ＞３ｄ＞ＣＫ＞６０ｄ＞３０ｄ，表明

土壤微生物在秸秆还田后１０ｄ时ＡＷＣＤ值显著高

于其他还田时间；另外Ｔ１组中ＣＫ和３ｄ的ＡＷＣＤ

值无显著性差异，３０ｄ和６０ｄ的ＡＷＣＤ值无显著

差异。Ｔ２组中各秸秆还田时间的ＡＷＣＤ值之间有

显著性差异，且６０ｄ的ＡＷＣＤ值显著低于３０ｄ的

ＡＷＣＤ值。

图２　秸秆混合还田（犪）、秸秆覆盖还田（犫）土壤微生物

群落犃犠犆犇随培养时间的变化

犉犻犵．２　犆犺犪狀犵犲狊狅犳犪狏犲狉犪犵犲狑犲犾犾犮狅犾狅狉犱犲狏犲犾狅狆犿犲狀狋（犃犠犆犇）

狑犻狋犺犻狀犮狌犫犪狋犻狅狀狋犻犿犲狅犳狊狅犻犾犿犻犮狉狅狅狉犵犪狀犻狊犿犮狅犿犿狌狀犻狋犻犲狊

狌狀犱犲狉狋犺犲犮狅狀犱犻狋犻狅狀狊狅犳犛犕（犪）犪狀犱犚犐（犫）

２．２．２　土壤微生物不同碳源代谢变化特征

由图３可得，小麦秆还田后，土壤微生物对羧酸

类碳源的利用率水平较高，其中秸秆混合处理（Ｔ１）

１０ｄ、覆盖处理（Ｔ２）３ｄ利用率高达９５．３％、１００％，

但两种秸秆还田方式下，不同处理时间土壤微生物

羧酸类碳源的利用率有显著性差异，其强弱顺序为

覆盖３ｄ＞混合１０ｄ＞覆盖１０ｄ＞ＣＫ＞混合３ｄ＞

混合６０ｄ＞混合３０ｄ＞覆盖６０ｄ＞覆盖３０ｄ；对糖

类的利用率，覆盖处理１０ｄ高达８９．７３％，其他处理

对糖类的碳源利用率强弱顺序表现为混合１０ｄ＞覆

盖６０ｄ＞混合６０ｄ＞覆盖３ｄ＞混合３０ｄ＞混合３ｄ

＞ＣＫ＞覆盖３０ｄ；对胺类碳源的利用率强弱顺序为

覆盖３ｄ＞混合３ｄ＞混合３０ｄ＞ＣＫ＞覆盖１０ｄ＞

混合６０ｄ＞混合１０ｄ＞覆盖６０ｄ＞覆盖３０ｄ。不同

处理间的比较表明Ｔ１、Ｔ２、ＣＫ处理中土壤微生物

对胺类、聚合物类、酚酸类三种碳源的利用率依次降

低。且其对碳源相对利用率强弱顺序相似，对氨基

酸类碳源的利用率最低，利用率均低于２０％，Ｔ１、

Ｔ２处理均低于ＣＫ组。

图３　不同处理土壤微生物对６类碳源的相对利用率

犉犻犵．３　犚犲犾犪狋犻狏犲狌狋犻犾犻狕犪狋犻狅狀狉犪狋犻狅狊狅犳狊犻狓犵狉狅狌狆狊狅犳犮犪狉犫狅狀

狊狅狌狉犮犲狊狌狀犱犲狉犱犻犳犳犲狉犲狀狋狋狉犲犪狋犿犲狀狋狊

图４显示，秸秆还田各处理中微生物对３１种碳

源的利用情况随着秸秆还田时间的增加存在显著差

异。Ｔ２３０处理微生物高利用碳源的数量最多，为１７

种。各处理对于糖类和羧酸类物质均有较高的利用

率，对羧酸类物质的利用表现为秸秆还田１０ｄ前对

犇半乳糖醛酸、丙酮酸甲酯、衣康酸和犇苹果酸的利用

率较高，秸秆还田３０、６０ｄ对犇甘露醇、犖乙酰犇葡萄

糖氨和犇纤维二糖利用率较高。另外，各处理土壤微

生物对β甲基犇葡萄糖苷、犔精氨酸、犔天门冬酰胺、

犔苯丙氨酸２羟基苯甲酸和吐温４０无代谢活性。

２．２．３　土壤微生物群落多样性指数变化特征

以培养９６ｈ的ＡＷＣＤ值为依据计算秸秆还田

后土壤微生物多样性指数，由表１，秸秆不同还田方

式下不同处理时间香农指数和优势度指数无规律变

化，且各处理间无显著性差异。ＭｃＩｎｔｏｓｈ指数在秸

秆还田后３０ｄ显著降低，且Ｔ１３０处理的ＭｃＩｎｔｏｓｈ

指数显著低于其他处理。Ｔ１１０、Ｔ２１０的丰富度指数

显著高于其他处理，Ｔ１３０、Ｔ２３０两处理的Ｒ值显著

低于其他处理，Ｔ１、Ｔ２两处理组间无显著性差异。
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图４　各处理中土壤微生物对３１种碳源的利用率矩阵图

犉犻犵．４　犝狋犻犾犻狕犪狋犻狅狀狆犪狋狋犲狉狀狅犳３１犮犪狉犫狅狀狊狌犫狊狋狉犪狋犲狊犫狔狊狅犻犾犿犻犮狉狅犫犻犪犾犮狅犿犿狌狀犻狋狔狌狀犱犲狉犱犻犳犳犲狉犲狀狋狋狉犲犪狋犿犲狀狋狊

表１　不同处理土壤微生物群落多样性指数变化１
）

犜犪犫犾犲１　犆犺犪狀犵犲狊狅犳狊狅犻犾犿犻犮狉狅犫犻犪犾犮狅犿犿狌狀犻狋狔犱犻狏犲狉狊犻狋狔犻狀犱犲狓犲狊狌狀犱犲狉犱犻犳犳犲狉犲狀狋狋狉犲犪狋犿犲狀狋狊

处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

香农指数（犎′）

ＳｈａｎｎｏｎＷｉｅｎｅｒｉｎｄｅｘ

优势度指数（犇）

Ｓｉｍｐｓｏｎｉｎｄｅｘ

ＭｃＩｎｔｏｓｈ指数（犝）

ＭｃＩｎｔｏｓｈｉｎｄｅｘ

丰富度指数（犚）

Ｒｉｃｈｎｅｓｓｉｎｄｅｘ

ＣＫ （３．０９±０．０４）ｄ （０．９２±０．０１）ｂｃ （１．１７±０．０６）ｃ （１．５６±０．２９）ｆ

Ｔ１３ （２．８８±０．０４）ｆ （０．９１±０．０１）ｃｄ （１．２８±０．０５）ａ （２．５６±０．２４）ｄ

Ｔ２３ （３．０１±０．０５）ｅ （０．９１±０．０１）ｃｄ （１．２６±０．０８）ａ （１．５６±０．２４）ｆ

Ｔ１１０ （３．０７±０．０９）ｄ （０．９１±０．００）ｃｄ （１．２１±０．０７）ｂ （８．７８±１．２１）ａ

Ｔ２１０ （２．７０±０．０６）ｇ （０．９０±０．０１）ｄ （１．２８±０．０７）ａ （７．２２±０．５５）ｂ

Ｔ１３０ （３．２３±０．０７）ｂ （０．９３±０．０１）ａｂ （０．５１±０．０６）ｆ （０．４４±０．１８）ｈ

Ｔ２３０ （３．２２±０．０２）ｂ （０．９４±０．０１）ａ （０．８２±０．０７）ｅ （０．６７±０．１７）ｇ

Ｔ１６０ （３．２７±０．０６）ａ （０．９２±０．０１）ｂｃ （０．９３±０．０２）ｄ （１．６７±０．４７）ｅ

Ｔ２６０ （３．１３±０．０４）ｃ （０．９４±０．０１）ａ （０．９４±０．０８）ｄ （２．７８±０．５２）ｃ

　１）表中同列数据后具有不同小写字母表示在０．０５水平差异显著。

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｍａｌｌｌｅｔｔｅｒｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｃｏｌｕｍｎｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔ０．０５ｌｅｖｅｌ．
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３　讨论

秸秆还田是目前作物秸秆利用较为普遍的措施

之一。许多研究表明秸秆还田具有改善土壤的理化

性质、增加土壤肥力、促进作物生长等作用［２９３０］，且

适当的秸秆还田可有效控制田间杂草的发生，促进

除草剂减量使用［３１］。本研究结果表明小麦秸秆还

田可有效控制后茬作物玉米田狗尾草、反枝苋、牛筋

草和马唐等杂草种子萌发，但秸秆覆盖还田、混合还

田两种方式对杂草萌发的影响无显著差异。

土壤中微生物是土壤生态系统养分循环和能量

流动的主导者，对于维持耕地稳定性和可持续利用

具有重要作用［３２］。Ｂｉｏｌｏｇ方法检测微生物代谢功

能，其中ＡＷＣＤ值反映了土壤微生物利用碳源的能

力［３３］和代谢活性的大小，其值越高，土壤中微生物

群落代谢活性也就越高［３４］，从功能方面可反映微生

物群落结构多样性［２７］。碳源低利用率预示着微生

物对其利用能力的衰退，碳源高利用率表明微生物

对其利用需求较强［２３］。ＳｈａｎｎｏｎＷｉｅｎｅｒ指数（犎′）

可以表征土壤中微生物群落的丰富度，Ｓｉｍｐｓｏｎ指

数较多反映了微生物群落中最常见的物种优势度，

ＭｉｃＩｎｔｏｓｈ指数则是群落物种均一性的度量。本试

验结果表明，秸秆还田１０ｄ，其微生物数量显著增

加，分析认为小麦秸秆可能为土壤微生物提供物质

能量，促进土壤微生物活性，增加土壤微生物数

量［３５］。秸秆还田后１０ｄ对土壤微生物群落代谢功

能有显著影响，碳源利用显著提高，且对各类碳源利

用率存在显著差异。而在秸秆还田３０ｄ后，土壤微

生物对单一碳源如犇半乳糖醛酸、丙酮酸甲酯、衣

康酸、犇苹果酸、犇纤维二糖等的利用发生显著变

化。另外，秸秆处理１０ｄ时土壤微生物的丰富度指

数较高，但各处理微生物功能多样性指数无明显变

化规律，小麦秸秆还田后，逐步释放出一些次生代谢

产物，它们与土壤微生物相互作用，影响微生物的群

落代谢功能及其结构多样性，同时次生代谢产物或

直接作用于土壤中杂草种子，或与微生物一起作用

于杂草种子，影响种子萌发与生长。秸秆还田短期

内有效增加土壤微生物数量，提高微生物的代谢活

性，并且可对土壤微生物群落结构产生影响，该研究

结果与郭梨锦等［１３］、罗希茜等［３６］的研究结果一致。

由于秸秆还田对后茬作物田杂草及土壤微生物

的效应受到诸多因素的影响，本试验结论需进行田

间验证，进一步验证和探索秸秆还田在田间的生态

学意义。
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