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摘  要： 植物残体是土壤有机质的重要来源，研究分解植物残体的微生物群落结构及其演替规律日益受到重视。本文综述

了影响植物残体分解过程中微生物群落结构和功能变化的 3 个主要因素：植物残体的性质、土壤和气候环境因素、农艺措施，

这些因素通过影响微生物本身的活性和植物残体分解过程中化学组成的变化从而导致微生物群落的变化，同时植物残体腐解过

程中微生物群落存在明显的演替现象。以上因素的影响并不是孤立的，而是相互联系和制约的。未来针对野外田间条件下植物

残体的分解过程，仍需深入研究关键微生物群落的演替规律以及不同影响因素的交互作用机制。 
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土壤中的有机质不仅是农田地力的基本要素，也

是全球碳循环中土壤碳库的重要组成部分[1-2]。植物残

体是土壤有机质的重要来源，研究植物残体的微生物

分解机制及其调控措施近年来受到广泛重视。植物以

凋落物、残体和根际分泌物等形式进入土壤，为微生

物提供了生长繁殖的物质和能源，植物残体是土壤中

微生物活性的主要驱动力[3]。在微生物的作用下，土

壤中的有机质包括植物残体矿化分解，部分转化为植

物可以吸收利用的可溶性有机物，并逐渐形成土壤腐

殖质。分解植物残体的微生物群落结构会随环境的变

化和时间的推移而发生变化。本文综述了影响植物残

体分解过程中微生物群落结构和功能变化的因素：植

物残体本身的性质，土壤和气候环境因素，农艺措施

和地表植被等，为进一步研究秸秆分解转化的微生物

学机制以及调控措施提供依据。 

1  植物残体 

在秸秆腐解的过程中，秸秆自身的性质对秸秆腐

解的速率及微生物的群落结构和活动有重要的影响
[4]。植物残体的大小、硬度、表面性质和含水量等可

能通过影响底物的可利用性从对腐解和矿化以及微生

物的群落产生影响[5]。 

1.1  植物残体化学组成 

在腐解过程中，物料化学组成的变化与分解该物

料的微生物群落结构表现出一定的相关性[6]。研究发 

 

 

 

 

现含有大量 G、C 碱基的革兰氏阳性菌对分解复杂有

机物起重要作用[7]，而新鲜物料的加入则会激发革兰

氏阴性菌的生长[8-9]。另外，可利用 C 源的减少分别与

环丙烷（cyclopropane PLFA）和单烯脂肪酸（monoenoic 

PLFA）的含量呈负相关和正相关关系[10-12]。同时，不

同类型植物秸秆的初步分解过程中微生物的生物量和

土壤微生物的群落结构也表现出一定差异[13-15]。对于

以上现象，学者通过对秸秆性质和微生物群落的研究

试图给予解释。 

植物残体的化学组成可以通过植物残体的 C/N，

纤维素、木质素等的含量粗略描述。C/N、木质素和多

酚含量是影响植物残体分解速率的重要因素[16-17]，一

般来说 N 含量高，C/N 低的秸秆较 C/N 高的秸秆更容

易被分解[18-19]，秸秆的 C/N 低往往是因为秸秆含有的

蛋白质等易分解物质较多，适于符合 r 型生长模式

（r-strategy）的微生物生长；相反，C/N 高的秸秆中多

酚类、木质素类物质较多，适于符合 k 型生长模式

（k-strategy）的微生物繁殖[18,20]。通过 PLFA 的研究

发现在秸秆腐解前期，cy17:0 与半纤维素、纤维素的

降解有一定相关性，而秸秆分解后期的微生物种群则

主要是以 18 碳不饱和脂肪酸为生物标记的负责木质

素分解的微生物[21]。 

更进一步地对植物残体结构组成进行描述则需要

借助近红外光谱、核磁共振等手段。利用 NIR 和 16s 

rDNA 方法的研究表明由于不同种类秸秆中的蛋白质、 
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脂类、碳水化合物以及芳香族化合物的含量不同，微

生物的群落结构也表现出一定差异，而且与不易分解

的秸秆相比，易分解的秸秆对细菌的多样性和活性影

响更大[14]。利用 PLFA 和 13C-NMR 手段研究桉树、小

麦和豌豆秸秆腐解过程中有机化合物组成和微生物群

落的变化时，发现 di-O-alkyl-C 的含量对微生物的群落

结构有显著影响，aryl-C 和 O-alkyl-C 分别在低 C/N 和

高 C/N 条件下与微生物群落差异有相关关系[4]。 

1.2  植物残体大小 

向土壤中施加植物秸秆后，植物残体的大小会影

响土壤微生物的活性[22]，产生影响的原因是多种的：

秸秆残体越小其比表面积越大，微生物和土壤中的酶

会更容易接触到秸秆；相反体积较大的植物残体与土

壤颗粒的接触较体积小的少，减少了微生物对其的分

解作用[23]。而且秸秆残体的大小还会影响秸秆残体与

土壤之间的水分、氧气和营养元素的相互交换，致使

秸秆的腐解速率及其微生物种群产生差异[5]。研究表

明秸秆残体大小对微生物种群和活性的影响受到秸秆

自身生化性质和腐解阶段的影响：C/N 比低的植物残

体其大小对微生物活性的影响没有 C/N 高的植物残体

的影响大。而且不同种类的秸秆其大小对微生物活性

的显著影响出现在秸秆腐解的不同时期：C/N 越高，

体积越小的秸秆残体导致微生物活性出现峰值的时期

越晚[22]。 

2  环境因素 

土壤和气候等环境因素既可以直接影响微生物自

身的活性和多样性的变化，又可以通过影响植物残体

的腐解导致底物供给的不同来影响微生物群落结构的

差异[24]。 

2.1  土壤性质 

研究发现不仅不同母质和质地的土壤中微生物群

落结构不同[21]，而且不同土壤中分解植物残体的微生

物活性也不同。对土壤呼吸的研究表明，在初始 pH

（CaCl2）为 5.06 的 Lancelins 沙土中秸秆上的微生物

活性最高，而在初始 pH（CaCl2）为 3.84 的 Wodjil 底

土中最低[25]。这是因为土壤性质如 pH、质地、湿度以

及养分（特别是 N）含量等影响了秸秆的腐解及秸秆

表面的微生物群落结构[25-27]。 

2.1.1  pH    不同微生物其最适宜的 pH 范围不同。

一般认为 pH 低（酸性环境）会导致微生物活性和植物

残体腐解速率下降[28]。酸性条件较适宜真菌生长，F/B

（真菌：细菌）值较大；而中性或碱性条件较适合细

菌的生长，F/B 值较小[7]。在酸性环境中土壤呼吸随

pH 的升高（3.87 ~ 5.06）而增加，说明微生物的活性

逐渐升高[25]。分解不同凋落物的微生物群落随 pH 的

变化表现出一定变化规律，pH 值从 5.2 到 4.4，PLFA

的总量逐渐减少，说明微生物量在逐渐减少，而且细

菌的量也在减少，真菌的数量在 pH 4.6 时达到最大，

F/B 不断增加，微生物的优势种群也在发生变化[29]。 

2.1.2  土壤质地    土壤黏粒与有机物质的结合通

常减慢秸秆的降解[30]。秸秆在粉沙质土壤中的腐解速

率低于秸秆在砂质土壤中的腐解速率[31]，说明秸秆在

土壤中的腐解速率与土壤中黏粒含量呈负相关
[23,30-31]。也有研究发现土壤类型（壤土和沙土）对易

分解的三叶草的矿化速率没有显著影响，但对于难腐

解的小麦和黑麦的矿化速率，壤土要明显高于沙土，

可能是因为壤土中的真菌麦角固醇的含量、真菌细  

菌底物诱导呼吸比以及种群单元都高于沙土[32]。另 

外，由于不同质地土壤中的微生物活性不同，其对植

物残体腐解的影响及其在腐解过程中的演替也有所差

异[21, 32]。 

2.2  水热条件 

一方面水热等气候条件直接影响了微生物的活性

及其种群结构，使微生物在不同气候带上表现为不同

的群落结构特征[33-34]；另一方面温度以及降雨的变化

会影响植物残体的腐解速度，从而间接影响微生物的

群落[35]。 

2.2.1  温度    温度升高不但可以增加微生物的活

性，同时促进植物残体的降解，为微生物提供可利用

的碳源。Feng 和 Simpson[12]及 Wetterstedt 等[36]的研究

发现微生物的活性和群落结构与温度的变化存在一定

关系，随温度升高，微生物生物量、土壤呼吸（微生

物活性）有所上升，且革兰氏阴性菌减少，革兰氏阳

性菌增加。植物残体的降解速率与温度对难分解化合

物转化的影响有关[37]，温度-质量（temperature-quality）

假说认为不易腐解的秸秆需要更多的反应势能，因为

化学反应与温度之间的关系主要取决于反应势能，反

应势能越高，反应随温度变化越明显，因此不易腐解

的植物残体受温度影响更明显[38]，相应的，其中的微

生物群落也将受到较大影响。然而也有一些研究结果

与之相反，如 Vanhala 等[39]的研究发现温度对易分解

植物残体挪威云杉（Picea abies）和难分解植物残体苏

格兰松（Pinus sylvestris）的矿化率的影响相同，并且

利用 PLFA 手段研究发现气候影响了分解挪威云杉的

微生物群落，而对分解苏格兰松的微生物群落的影响

则没有前者显著。 

2.2.2  降水量    降水会影响土壤中水分的含量，而
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土壤中水分的含量对水溶性有机碳（SOC）的周转有

显著影响[40]，SOC 作为一种重要的微生物易于利用的

碳源，与微生物的活性和微生物生物量有正相关关系
[39]。另外，降水导致的干湿交替会影响微生物的活性，

也会导致厌氧和好氧微生物群落的交替[26,41]。研究表

明，在干湿交替条件下的土壤呼吸要高于一直处于淹

水条件下的土壤呼吸[42]。Tian 等[35]的研究也表明，在

较高温度（25℃）下土壤湿度较小时秸秆分解速率较

大且微生物生物量碳的含量较高。 

2.3  植物残体分布的位置 

植物残体在土壤中分布的位置不同，其矿化速率

也不同，分解它的微生物群落结构也有所区别[43-44]。

一般处于土壤表面植物残体的矿化速率要低于土体内

部植物残体的矿化速率，其主要原因可能是由于土壤

表面的微气候环境与土体中的相比更容易发生干湿交

替而影响微生物的活性[26]。Nicolardot 等[45]学者的研究

结果显示，秸秆的分布位置甚至比秸秆类型对秸秆表

面真菌群落的多样性影响更显著；对于细菌群落而言，

秸秆种类对细菌群落结构的影响大于秸秆分布位置，

但不显著。通过对微生物生物量的分析，还有一些学

者认为真菌是置于土壤表面植物残体的主要分解者
[46-47]，细菌则是埋在土壤中植物残体的主要分解者
[46,48]。 

3  农艺措施 

3.1  排灌水 

排水、淹水等农艺措施通过影响土壤中的水分条

件影响微生物的活性。研究表明在淹水土壤中的水稻

秸秆中所含的 PLFA 的量（284 μg/g ± 94 μg/g 湿重）高

于未淹水中水稻秸秆的 PLFA 量（222 μg/g ± 75 μg/g

湿重）[41]。排灌水不仅导致了分解植物残体的微生物

量的差异，而且对微生物的群落结构也会产生一定影

响。Tun 等[49]指出水稻秸秆在落干和灌水的条件下其

微生物群落是不同的，且农闲期是否经过排水也会影

响秸秆腐解的微生物群落结构。通过对置于土壤表面

的水稻秸秆在排水和淹水条件下的微生物多样性时发

现螺旋菌（spirochaetes）和 -变形菌（δ-Proteobacteria）

常在淹水条件下出现，而拟杆菌（Bacteroidetes）和 -

变形菌（γ-Proteobacteria）则是排水条件下的主要微生

物种群[50]。研究指出与水稻秸秆所放的位置（埋在耕

层和置于土表）相比，排灌水对腐解水稻秸秆的微生

物群落的影响更显著[51]。 

23.32  施肥处理 

施用化肥特别是 N 肥，能够通过影响植物残体腐

解速率以及腐解过程中植物残体的化学组成来影响微

生物群落结构[52-53]；也可以通过影响环境中的 C/N 来

影响微生物的活性。前者是因为 N 能够与多酚、木质

素等形成复杂化合物[54]，使易于分解此类化合物的微

生物成为优势种群；后者则是由于分解有机物时，环

境中的最优 C/N 为 25:1，其中微生物体的 C/N 为 5:1，

其余 20 个单位的碳作为能源消耗。一般来说，植物残

体的 C/N 要高于 25:1，因此 N 就成为分解植物残体微

生物活性的限制因素[55]，施用 N 肥可以促进微生物的

活性。施用 N 肥会使秸秆分解早期的微生物群落发生

改变[4]，一些研究认为施用 N 肥会因为 C/N 的改变而

促进 C/N 高的物质如纤维素等物料的腐解[4,52]，也有研

究则认为无机 N 的施用会降低白腐菌（木质素的主要

分解菌）的活性[56]，抑制秸秆腐解。 

4  微生物群落随时间的演替 

植物残体腐解过程中微生物群落存在明显的演替

现象，这是因为随着腐解时间的增加，易腐解的植物

物料不断减少，难腐解的化合物不断堆积，C/N 改变，

可供微生物利用的碳源和营养物质减少[20]。植物物料

化学组成的改变导致分解物料的微生物群落组成也发

生相应的改变。研究表明，在易腐解物料的分解和脂

肪酸累积的激发下，出现在腐解早期的微生物如变形

菌（Proteobacteria）生长迅速，符合 r 型生长模式

（r-strategy），且偏向于分解植物残体中的易分解部

分；而腐解晚期的优势种群如放线菌（Actinobacteria）

更符合 k 型生长模式（k-strategy），对难分解组分的分

解更重要[20]。Wilkinson 等学者[57]运用 PLFA 方法的研

究结果表明，杉树（Picea abies L.）凋落物的腐解过

程中的微生物群落有较为明显的随时间演变的趋势，

松树样品的微生物多样性在腐解试验前期和试验中后

期的差别明显，但后两个时期间的差异不显著。在研

究小麦秸秆腐解对土壤微生物的影响时，Bastian 等学

者[58]发现小麦秸秆腐解早期（14 和 28 天）的细菌真

菌群落结构与晚期（56 和 168 天）的不同，主要表现

在放线菌（Actinobacteria）、-变形菌（δ-Proteobacteria）

和 -变形菌（-Proteobacteria）的增加以及纤维杆菌

（Fibrobacter）和 -变形菌（γ-Proteobacteria）的减少

上。 

5  结论及展望 

在植物残体分解的过程中，微生物的种群结构和

活性在各个环境因子和植物残体本身性质的影响下，

随腐解的时间会表现出一定的演替规律。温度、降雨、
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土壤类型等各环境因子之间及环境因子和植物残体化

学组成、农艺措施之间应该是相互联系和相互制约的。

因此，它们对秸秆分解微生物的群落结构和功能的影

响应该是共同作用的而不是孤立的。 

近年来，随着对植物残体腐解在碳循环中重要作

用的关注，国内外学者对分解植物残体的微生物的研

究也越来越多，然而仍然有许多方面需要加强：①分

解植物残体微生物的群落结构与功能的研究。目前的

研究侧重于各个影响因素对微生物群落结构的影响，

或是对秸秆高温堆肥过程中某种特定微生物（如白腐

菌）的研究[59]，而对有机物降解和积累的微生物机理

的研究较少。有机物在农田条件下的降解和调控是农

田地力提升的重要措施，而这需要及加强农田野外条

件下分解植物残体的微生物群落结构与功能的研究。

②现阶段的研究大部分为可控试验条件下如温室中，

控制其他条件对单一可变条件如温度或湿度[12]或两个

条件如不同 pH 和 C/N[25]进行研究，对于田间条件下，

作物残体分过程中影响分解的主导因素的变化、以及

不同影响因素之间的交互作用考虑较少，这方面的研

究需要进一步加强。 
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Factors Affecting Change of Microbial Community During Plant Residue Decomposition: A Review 
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Abstract:  Plant residues are an important source of soil organic matter. An increasing attention has been paid on the successional pattern of 

microbial community structure during decomposition of plant residues. In this article, it is reviewed factors that have significant influence on the 

microbial community structure and function. These factors mainly include properties of plant residue, soil and climate factors and agricultural 

practices, which affect diversity of microbial community through influences on both activities of microbe and chemical composition changes of plant 

residue during its decomposition process. The impacts of these factors are not isolated, but interrelated and conditioned. In addition, microbial 

communities have shown obvious patterns with decomposition of residues. Furthermore, profoundly researches, especially under field conditions, are 

needed on successional pattern of key microbial community as well as interaction mechanism of different factors. 
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