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克氏原螯虾对稻田土壤微生物多样性和碳固存的影响
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摘要 为探究稻-虾种养模式不同耕层中稻田土壤微生物多样性及碳固存的差异，采用水稻单作和稻-虾种

养模式田间对比试验，研究不同水稻种植模式对耕层（0~20 cm）和亚耕层（20~40 cm）土壤微生物群落多样性

和稳定性以及有机碳组分的影响。结果显示，与水稻单作模式相比，稻-虾种养模式耕层和亚耕层土壤有机碳含

量分别提高了7.3%和35.8%。亚耕层土壤真菌群落多样性明显下降，Chao1指数、丰富度指数和ACE指数分别

降低了 6.9%、7.2%和 8.7%；而对耕层土壤微生物群落多样性无显著影响。稻-虾种养模式显著提高了耕层和

亚耕层土壤细菌和真菌共现性网络的网络边数、连接度和平均度，从而提高了其网络稳定性。可见，稻-虾综合

种养模式可显著提高亚耕层土壤有机碳积累和微生物群落稳定性，促进了稻田土壤生物肥力的提升。
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生物多样性的丧失和对农用化学品投入的依赖

增加了人们对现代集约化农业中粮食生产力稳定性

下降、资源消耗高以及土壤健康和生态环境恶化的

担忧［1-3］。综合农业系统通过利用不同粮食作物种

植与家禽（或水产动物）养殖之间的协同作用来应对

当前的挑战，被认为是一种可持续的农业管理策

略［4-5］。其中，稻田综合种养模式通过水稻种植和

鱼、鸭、虾和蟹等水产动物养殖相结合，以更少的资

源与环境成本实现更多样化和更稳定的粮食生

产［6-7］。这种农业种养模式已经在世界范围内实施，

特别是在我国，稻田综合种养模式面积已超过 286.3
万 hm2，并以每年 8.4% 的增速持续增长 ［8］。稻田综

合种养模式在粮食生产（提供丰富的碳水化合物和

高质量的动物蛋白）、农用化学品投入（减少对化肥

和农药的依赖）和经济收入方面的优势已有深入研

究［8］。然而，关于稻田综合种养对稻田土壤肥力和健

康的影响，特别是土壤微生物多样性和有机碳固存

的认识仍然不足。

土壤有机碳是陆地生态系统最大的碳库，其碳

储量约为大气和陆地植被碳储量的 2~3 倍［9］。同

时，土壤有机碳库也是全球碳循环中最敏感的碳库，

其微小的波动都会影响一系列的生态服务功能，如

土壤肥力和粮食安全以及气候变化调节等［10］。因

此，提高土壤有机碳固存可以缓解气候变化以及提

高土壤肥力和粮食产量。土壤微生物作为驱动地球

生物化学循环的关键“引擎”，在调节土壤有机碳的

形成和稳定中发挥着关键作用［11-12］。土壤微生物不

是独立存在的，而是与维持生态系统过程的其他微

生物存在大量间接或直接、积极或消极的相互作用，

相互配合完成一系列养分转化的整体［11， 13］。土壤微

生物多样性和群落结构可以有效地反映不同农田管

理实践下的土壤健康状况，可以作为土壤健康的指

示和预测因子［13］。因此，加强土地利用方式转变对

土壤微生物群落组成和稳定性的研究，有助于更好

地解析其生态服务功能以及其对土壤的生物化学循

环调控的贡献。

稻-虾种养模式是我国稻田综合种养模式中最

典型和发展速度最快的模式之一［14-15］。这种种养模

式具有多种优势，如同时提供碳水化合物和优质动

物蛋白，提高农户经济收益和多种生态服务以及改

善环境和提高土壤肥力等［16］。在稻-虾种养模式中，

稻田和秸秆为虾提供了有利的生存环境和充足的食
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物。虾的残留物、排泄物和残留饲料同样有助于土

壤养分特别是土壤有机碳的积累和循环［17］。此外，

稻-虾种养模式中特殊的田间管理和生产过程，如稻

田中虾的捕食行为可以通过抑制或捕食低营养级生

物（浮游生物和低营养级土壤动物）来调节土壤食物

网内部的相互关系（如捕食、竞争和合作），从而影响

微生物群落的结构和功能［18-19］。目前关于稻-虾种

养模式对土壤微生物群落组成和多样性以及土壤有

机碳积累与分布的影响机制尚不清楚。因此，本研

究通过为期 6 a 的定位试验，以水稻单作为对照，探

究稻-虾模式对稻田土壤微生物群落多样性和有机

碳固存的影响，以期为稻-虾种养模式的可持续发展

提供科学依据。

1　材料与方法

1.1　供试材料

本研究的长期定位试验田位于湖北省潜江市后

湖管理区（30°39′N， 112°71′E）。该区域属于亚热带

湿润季风气候，年平均气温 16.1 °C，年平均降雨量

1 200 mm。雨季集中在 6−8月，土壤类型为湖泊沉

积物形成的水稻土。耕层（0~20 cm）土壤 pH 为

7.12，土壤有机碳（soil organic carbon， SOC）、全氮

（total nitrogen， TN）、全磷（total phosphorus， TP）和

全钾（total potassium，TK）含量分别为 15.32、2.41、
0.44和18.96 g/kg。
1.2　试验设计

不同种养模式的田间定位试验开始于 2016 年。

本研究选取其中 2 个试验处理：（1）水稻单作模式

（rice monoculture model，RM）、（2）稻 -虾种养模式

（rice-crayfish farming model，RC），每处理 3 个重复

（n=3）。每个试验田面积为 100 m2。水稻单作模式

中水稻种植和管理措施按当地农民的常规做法，水

稻于每年 6 月移栽和 10 月收获，每年 11 月至次年

6 月进行休耕（稻-闲轮作）。水稻种植密度为 21 万

蔸/hm2。 水 稻 施 肥 量 为 N 120 kg/hm2，P2O5 48 
kg/hm2和K2O 72 kg/hm2。稻-虾种养模式是在常规

水稻单作模式的基础上进行田间工程改造形成的，

具体为在水稻田四周开凿一个养殖沟（宽度为

0.8 m，深度约为 2.0 m），此养殖沟约占总水稻田面积

的 25%~30%。在稻-虾种养模式中，水稻季遵循与

水稻单作模式一致的田间施肥和管理措施。在养殖

季，每年2−3月投放体质量约为2.5 g/尾的克氏原螯

虾（Procambarus clarkii）苗 6~8 万尾/hm2，且每天投

喂饲料（主要由当地作物副产品如大豆、玉米和油菜

籽粉的混合物组成），饲料投喂量为克氏原螯虾体质

量的 4%~5%，每年饲料投喂量约为 1 500 kg/hm2。

此外，克氏原螯虾养殖季的基本管理措施与当地克

氏原螯虾养殖专业户基本一致。

土壤样本于 2022 年 10 月（水稻收获后）采集。

在每个小区中采用五点采样法采集耕层（0~20 cm）

和亚耕层（20~40 cm）土壤样品，每个小区中采集 5
个土芯并混合成为一个混合样。随后将土壤样品采

用四分法均分为 2 份，一部分土壤样品进行冷冻保

存，用于测定土壤微生物等相关指标；另一部分样品

在自然条件下风干，去除肉眼可见的根系和石砾，然

后磨碎过2 mm孔径筛，保存。

1.3　土壤理化性质分析

土壤有机碳和全氮含量直接采用元素分析仪测

定［20］。 溶 解 性 有 机 碳（dissolved rganic carbon， 
DOC）/氮（dissolved organic nitrogen， DON）含量采

用超纯水提取（土水质量比为 5∶1），使用总有机碳分

析仪（TOC 仪）测定其 C 和 N 含量。颗粒态有机碳

（particulate organic carbon， POC）和矿物结合态有机

碳（mineral associated organic carbon， MAOC）采用

湿筛法分离元素分析仪测定其碳氮含量［21］。土壤

pH 采用电位法测定（水土质量比为 1∶1）；土壤有效

氮含量（铵态氮和硝态氮）用氯化钾（1.0 mol/L）浸

提，采用流动分析仪（AA3，UK）进行铵态氮（NH4
+-

N）和硝态氮（NO3
−-N）含量测定；土壤速效磷（Ol‐

sen-P：AP）含 量 采 用 碳 酸 氢 钠（NaHCO3， 0.5 
mol/L，pH=8.5）浸提和紫外分光光度计（UV 2500， 
Japan）比色测定。

1.4　土壤基因测序和生物信息学分析

1）基因测序。使用 E.Z.N.A.® soil DNA Kit试
剂盒 （Omega Bio-tek， Norcross， GA， U.S.）提供的

提取步骤对冷冻干燥后的土壤样本进行土壤 DNA
提 取 。 采 用 1.0% 琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 和 Nano‐
Drop®ND-2000分光光度计（Thermo Scientific Inc.，
USA）测定 DNA 的质量和浓度。使用细菌 16S 
rRNA基因通用引用 338F和 866R对其V4高突变区

进行扩增，同时使用真菌 ITS 通用引物 ITS1F（5′‐
GGAAGTAAAAGTCGTAACAAGG ‐ 3′） 和

ITS2R（5′‐GCTGCGTTCTTCATCGATGC‐3′）进

行扩增［22］。纯化后的产物以相同物质的量进行混

合，在 Illumina NovaSeq PE250 平台（Illumina， San 
Diego， USA）测序。利用 QIIME2 管道对扩增子测
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序的原始序列进行高质量过滤、合并和聚类，分别生

成细菌和真菌的扩增子序列变异（ASV）。

2）微生物群落分析。采用R 4.1.1对土壤微生物

群进行生物信息学分析。基于 ASV 信息，利用

Mothur v1.30.1 计算 alpha 多样性指数，包括的 ASV
以及Shannon、Chao1和Richness和ACE指数。使用

Vegan v2.5-3软件包，通过基于欧几里得不相似性的

主坐标分析（PCoA）确定样品间微生物群落的相似性

和多样性。使用R软件包“ggClusterNet”进行微生物

网络共现性分析［23］。选取平均相对丰度排名前 500
的ASV构建共生菌网络，利用Spearman计算相关系

数；网络属性（边、连通性、平均度、平均路径长度、直

径、平均聚类系数、模块化、边的正相关比和负相关

比）采用网络的自然连通性来衡量鲁棒性（稳定性）。

1.5　数据分析

所有数据采用Excel（2010）和SPSS（IBM 26）进

行分析。采用独立双样本 t 检验方法对土壤有机碳

组分含量、土壤基础理化性质、微生物群落相对丰

度、微生物多样性指标和共生网络拓扑参数等进行

方差分析；采用Origin 2017绘制图表。

2　结果与分析

2.1　稻-虾种养模式对土壤有机碳积累的影响

如表 1所示，稻-虾种养模式（RC）对土壤理化性

质和土壤有机碳组分的影响在不同土层间呈显著差

异。总体而言，稻-虾种养模式对耕层土壤理化性质

和有机碳组分的影响程度显著小于亚耕层的影响。

与 RM 相 比 ，RC 显 著 增 加 耕 层 土 壤 总 有 机 碳

（SOC）、颗粒态有机碳（POC）、土壤碳氮比（C/N）和

矿物结合态有机碳氮比（MAOC/MAON），分别增加

了 7.3%、12.3%、5.3% 和 8.1%，而对其他性质无显

著影响。相比耕层土壤，RC模式亚耕层土壤有机碳

（SOC）和 氮（TN）、颗 粒 态 有 机 碳（POC）和 氮

（PON）、颗粒态有机碳和氮对有机碳（POC/SOC）和

表1　不同种养模式下土壤基础理化性质和土壤碳组分含量

Table 1　The soil physicochemical properties and different soil organic carbon fractions in different rice farming models

项目

Items

SOC/(g/kg)
POC/(g/kg)
MAOC/(g/kg)
（POC/SOC）/%
（MAOC/SOC）/%
TN/(g/kg)
PON/(g/kg)
MAON/(g/kg)
（PON/TN）/%
（MAON/TN）/%
SOC/TN
POC/PON
MAOC/MAON
pH
AN/(mg/kg)
AP/(mg/kg)
DOC/AN
DOC/AP

耕层土壤(0~20 cm) Topsoil
水稻单作模式 

RM
18.52±1.09
7.09±0.52

11.43±0.68
38.27±1.37
61.73±1.37
1.95±0.12
0.63±0.05
1.32±0.10

32.39±1.81
67.61±1.81
9.48±0.18

11.21±0.03
8.66±0.20
6.60±0.33

51.54±3.55
9.22±1.27
2.72±0.18

15.37±1.69

稻-虾种养模式

RC
19.88±0.93*

7.96±0.33*

11.92±0.85
40.08±1.94
59.92±1.94
1.99±0.08
0.72±0.04
1.27±0.09

36.04±2.65
63.96±2.65
9.98±0.13*

11.12±0.22
9.36±0.22*

6.93±0.05
53.42±4.62
8.46±0.88
2.86±0.27

18.00±0.73

亚耕层土壤(20~40 cm) Subsoil
水稻单作模式

RM
12.94±0.56
3.88±0.38
9.05±0.25

29.96±1.80
70.04±1.80
1.35±0.05
0.34±0.03
1.01±0.03

25.31±1.40
74.69±1.40
9.55±0.26

11.31±0.41
8.95±0.18
6.94±0.08

17.23±0.46
7.05±0.93
9.99±0.35

24.67±2.90

稻-虾种养模式

RC
17.58±0.98**

7.75±0.71**

9.83±0.53
44.03±2.26**

55.97+2.26*

1.75±0.10**

0.70±0.08**

1.04±0.06
40.24±3.04**

59.76±3.04**

10.05±0.01*

11.01±0.27
9.42±0.10*

7.04±0.10
6.81±0.39***

6.54±0.35
29.85±1.12**

31.09±1.75**

方差分析 ANOVA(F)
处理

T
32.46**

65.50**

3.15
54.01**

54.01**

15.73**

52.05**

0.02
48.35**

48.35**

26.34**

1.53
31.38**

4.53
247.94**

0.76
890.99**

10.79*

耕层

D
55.98**

34.23**

39.35**

4.08
4.08

59.55**

24.53**

40.57**

1.16
1.16
0.49
0.00
2.95
5.11

940.6**

12.56**

1926**

82.30**

处理×耕层

T×D
9.67*

26.12**

0.16
32.19**

32.19**

10.82**

20.45**

0.86
17.79**

17.79**

0.00
0.41
1.22
1.24

24.34**

0.29
582.28**

0.99

注Note：RM和RC分别表示水稻单作模式和稻-虾种养模式。RM and RC are the rice monoculture model and rice-crayfish farming model， 
respectively.SOC：土壤有机碳Soil organic carbon；POC：颗粒态有机碳Particulate organic carbon； MAOC：矿物结合态有机碳Mineral associ‐
ate organic carbon；TN：土壤总氮Total nitrogen ；PON：颗粒态有机氮Particulate organic nitrogen；MAON：矿物结合态有机氮 Mineral associ‐
ate organic nitrogen；AN：土壤有效氮Available nitrogen； AP 土壤速效磷 Available phosphorus； DOC：溶解性有机碳 Dissolved organic car‐
bon；*、**分别表示同一土层不同处理间差异显著（*P<0.05）或极显著（P<0.01）。下同，“*” ，“**” indicates that there are significant （P<
0.05）or very significant differences （P<0.01） between different treatments under the same soil layer.The same as follows.
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氮（PON/TN）的贡献、碳氮比（C/N）以及活性碳氮

比（DOC/AN）和碳磷（DOC/AP）比，分别增加了

35.8%、29.6%、9.97%、105.8%、47.0%、59.0%、

5.2%、198.8% 和 26.0%，矿物结合态有机碳和氮对

总有机碳（MAOC/SOC）和氮（MAON/TN）的贡献

以及活性氮（AN）含量分别降低了 20.1%、20.0% 和

60.5%。方差分析结果显示，不同土层深度对土壤有

机碳/氮（SOC/TN）和矿物结合态有机碳氮（MA‐
OC/N）的影响大于不同水稻耕作方式（RM 和 RC），

且两者存在显著的交互作用，总体上RC显著促进土

壤有机碳固存。

2.2　稻-虾种养模式对土壤微生物群落组成的影响

如图 1所示，各处理的稻田土壤门水平优势微生

物群落组成无显著变化，但相对丰度存在差异。具

体而言，无论是RM还是RC，稻田土壤的优势细菌门

均分别是绿弯菌门（Chloroflexi）、变形菌门（Proteo‐
bacteria）、酸杆菌门（Acidobacteria）、放线菌门（Acti‐

nobacteria）和硝化螺旋菌门（Nitrospirae），其平均丰

度分别占总细菌微生物丰度的 38.5%、18.7%、

16.5%、7.9% 和 5.7%。与 RM 相比，RC对耕层土壤

优势菌门的相对丰度均无显著影响，但是显著增加

了亚耕层土壤变形菌门和酸杆菌门的相对丰度，分

别增加 5.0% 和 7.6%，而降低了放线菌门和硝化螺

旋菌门的相对丰度，分别降低了 5.1% 和 4.3%。对

于真菌微生物而言，其优势菌门分别为子囊菌门

（Ascomycota）、担子菌门（Basidiomycota）、壶菌门

（Chytridiomycota）和被孢菌门（Mortierellomycota），

其丰度分别总真菌微生物丰度的 71.3%、20.9%、

1.5% 和 1.3%。相比 RM，RC 耕层土壤担子菌门的

相对丰度增加了 25.9%，而子囊菌门、壶菌门和被孢

菌门相对丰度分别降低了 5.2%、31.8% 和 40.0%。

对于亚耕层土壤而言，相较RM，RC显著增加了担子

菌门、壶菌门和被孢菌门的相对丰度，分别增加了

95.7%、148.7%和529.0%。

2.3　稻-虾种养模式对土壤微生物群落α-多样性的

影响

如表 2所示，RC 对稻田土壤细菌和真菌 α-多样

性的影响在不同土层间存在显著差异。整体上，与

RM相比，真菌微生物的 α-多样性对RC的响应大于

细菌，亚耕层土壤的微生物 α-多样性的响应显著大

于耕层土壤。与RM相比，RC对耕层土壤细菌 α-多
样性指标（Shannon 指数、Chao1 指数、Richness 丰富

度指数和ACE指数）均无显著影响，而亚耕层土壤的

各项指数均有不同程度地降低，其 Shannon 指数、

Chao1 指数、Richness 指数和 ACE 指数分别降低了

1.9%、3.7%、3.1% 和 3.6%。而对于真菌 α-多样性

指数，与RM相比，RC显著降低了耕层土壤Chao1指

数、Richness 指数和 ACE 指数，分别降低了 6.9%、

7.2% 和 8.7%，而对 Shannon 指数无显著影响。RC
显著降低了亚耕层土壤Chao1指数、Richness指数和

ACE 指数，分别降低了 32.5%、31.0% 和 32.0%，而

增加了 Shannon 指数 4.9%。总体而言，亚耕层土

壤细菌和真菌 α-多样性指数均低于耕层土壤。

2.4　稻-虾种养模式对土壤微生物群落β-多样性的

影响

基于 Bray-Curtis 距离矩阵的主成分（PCoA）分

析了土壤微生物群落 β-多样性。如图 2所示，不同处

理间土壤微生物群落 β-多样性存在显著差异。具体

图1 不同种养模式下土壤细菌（A）和真菌（B）群落优势菌门的相对丰度

Fig. 1 The relative abundance of dominant phyla of bacterial（A） and fungal（B） communities 
in different rice farming models
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而言，在耕层土壤中，RM和RC土壤细菌微生物群落

在 PCoA1 轴上不能明显分开，而在亚耕层土壤中

RM 和 RC 细菌群落在 PCoA1 轴上可以明显分开。

此外，在耕层土壤和亚耕层土壤中的细菌群落在

PCoA1 轴和 PCoA2 轴均可以明显分开。这些结果

表明，在耕层土壤中，RM和RC的细菌群落结果无显

著差异，而在亚耕层土壤中，两者存在显著差异；且

耕层土壤和亚耕层土壤细菌群落结构均存在显著差

异。在耕层土壤和亚耕层土壤中的真菌在PCoA1轴

和 PCoA2轴均明显分离，且耕层土壤和亚耕层土壤

真菌在 PCoA1 轴和 PCoA2 轴也均明显分离，这表

明，土壤细菌群落结构在RM和RC以及在耕层土壤

和亚耕层土壤间均存在显著差异。

2.5　稻-虾种养模式对土壤微生物群落稳定性的

影响

进一步构建微生物群落共发生网络，探究稻田

土壤微生物群落结构的相互作用及稳定性。结果

表明，RM 和 RC土壤微生物群落共生网络模式和网

络结构特性存在显著差异（图 3和图 4）。具体而言，

与 RM 相比，RC下耕层和亚耕层土壤细菌共生网络

的网络边数、连接度和平均度提高，分别增加了

9.4%、206.3%、11.4% 和 215.0%、10.0%、213.4%，

而对细菌网络模块数无显著影响（图 3 和表 3）。类

似地，与 RM 相比，RC 耕层和亚耕层土壤真菌共生

网络的网络边数、连接度和平均度提高，分别增加

了 6.6% 和 30.4%、11.1% 和 38.9%、8.6% 和 34.4%，

而网络模块数降低了 3.2% 和 4.7%（图 4 和表 3）。

同时，亚耕层土壤的细菌和真菌网络拓扑参数对

RC 的响应大于其耕层土壤。此外，根据细菌和真

菌共生网络的鲁棒性发现，与 RM 相比，RC 耕层和

亚耕层土壤真菌和细菌共生网络的稳定性显著降

低，特别是在亚耕层土壤中降低幅度更显著（图 3
和表 3）。

表2　不同种养模式下土壤微生物 α-多样性

Table 2　The soil microbials community α-diversity in different rice farming models

微生物类型

Types of microbials

细菌

Bacteria

真菌

Fungi

多样性指数

Diversity index

香农指数 Shannon index

Chao1指数 Chao1  index

丰富度指数Richness  index

ACE指数 ACE  index

香农指数 Shannon  index
Chao1指数 Chao1  index

丰富度指数 Richness  index

ACE指数 ACE  index

耕层土壤  (0~20 cm) Topsoil

水稻单作模式

RM

7.73±0.01

5 565±96

4 986±85

5 535±102

4.42±0.13
379.6±35.0

361.7±28.5

375.9±33.7

稻-虾种养模式

RC

7.66±0.06

5 528±304

4 946±239

5 528±285

4.37±0.15
353.5±32.5

335.7±18.2

346.4±23.9

亚耕层土壤 (20~40 cm) Subsoil

水稻单作模式

RM

7.32±0.04

5 122±214

4 436±136

5 144±190

3.45±0.19
198.5±14.4

192.3±16.2

196.5±14.7

稻-虾种养模式

RC

7.18±0.04

4 933±128

4 298±42

4 961±90

3.62±0.04
133.9±10.0**

132.7±8.0**

133.6±9.2**

图2 不同种养模式下土壤微生物细菌（A）和真菌（B）β-多样性

Fig. 2 The soil microbials community β-diversity in different rice farming models
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2.6　土壤理化性质与微生物多样性的相关性

通过mantel检验进一步分析了土壤理化性质与

微生物群落多样性的相关性（图 5）。结果显示，在耕

层土壤（0~20 cm）中细菌群落多样性主要受溶解性

有机碳（DOC）含量影响，而真菌群落多样性主要受

土壤有效磷含量（AP）和矿物结合态氮（MAON）含

量影响。在亚耕层土壤（20~40 cm）中，细菌群落多

样性主要受DOC含量影响，真菌群落多样性主要受

土壤有机碳/氮（SOC/TN）及其碳氮组分（POC/N
和 MAOC/N）含量影响。整体上，土壤理化性质对

图3 不同种养模式下土壤细菌群落共发生网络和网络结构鲁棒性

Fig. 3 The soil bacterial microbials community co-occurrence networks and the robustness 
of networks in different rice farming models

图4 不同种养模式下土壤真菌群落共发生网络和网络结构鲁棒性

Fig. 4 The soil fungal microbials community co-occurrence networks and the robustness
 of networks in different rice farming models
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亚耕层土壤微生物群落多样性的影响大于耕层土

壤；同时，细菌群落多样性受土壤理化性质的影响小

于真菌群落多样性。

3　讨 论

3.1　稻-虾种养模式对土壤有机碳积累和分布的

影响

本研究结果表明，与RM相比，RC显著提高了稻

田土壤有机碳、全氮和其他土壤肥力指标，特别是在

亚耕层模式中增加效果更显著，表明具有深度依赖

效应（表 1）。这与已有的研究结果基本一致，RC 可

以直接改变土壤物理结构从而影响其理化性状指

标［24］。原因可能是：（1）外源有机物质的大量投入，

增加了土壤各种养分来源，从而增加了土壤碳和氮

的积累［25］。在稻-虾种养模式中，除了常规水稻单作

模式中的化肥等养分投入外，还存在其他养分投入，

如虾饲料、残体和排泄物等，这些外源投入品中含有

大量的碳、氮和磷等养分［26］，从而增加了稻田土壤养

分来源，最终使RC模式土壤有机碳和氮含量显著高

于RM。类似的研究也表明，在常规施肥的基础上添

加有机肥（粪肥）可以显著提高土壤中的碳氮和其他

化学养分［27］。（2）RC减少了碳和氮损失，可以间接提

高土壤养分含量。通常，土壤碳和氮养分主要以气

体和径流损失为主，RC的高灌溉要求和长期的淹水

状况会导致土壤长期处于厌氧环境、不利于氧化亚

氮的产生［28］，从而减少了土壤氮的损失。虽然稻田

土壤厌氧环境可以增加产甲烷菌的活性从而促进稻

田甲烷的产生，但是由于稻田在养殖期长期处于高

水位，从而延长了甲烷的排放通道，甲烷在传输途中

逐步被氧化，减少了甲烷的实际排放量［29］。因此，与

RM相比，RC可以减少碳和氮的气体损失，从而增加

土壤有机碳和氮的含量。有趣的是，我们发现，RC
对稻田土壤有机碳和氮的影响在亚耕层中效果更显

著（表 1），这可能与克氏原螯虾的生物扰动有关。例

如，克氏原螯虾的掘洞和踩踏行为会增加表层土壤

和深层土壤的物质交换，使表层碳和其他养分进入

更深层的土壤，从而导致RC亚耕层土壤中的有机碳

和氮含量显著高于RM，这一现象与农田生产中深耕

和翻耕措施增加亚耕层土壤有机碳积累特征基本一

致［30］。此外，RC长期的淹水环境会导致部分活性养

分随着渗漏水进入深层土壤，这也可能是RC亚耕层

表3　不同种养模式下土壤微生物共发生网络拓扑特性

Table 3　The topological properties of soil microbials 
community co-occurrence networks in different 

rice farming models

类型

Types

细菌

Bacteria

真菌

Fungi

项目

Items

网络边数

Edges
连接度

Connectance
平均度

Average

模块数

Modularity

网络边数

Edges
连接度

Connectance
平均度

Average
模块数

Modularity

耕层土壤(0~20 cm)
Topsoil

水稻单作

模式

RM

4 367

0.035

17.57

0.867

382

0.036

5.23

0.920

稻-虾种

养模式

RC

4 776

0.039

19.33

0.884

409

0.040

5.72

0.891

亚耕层土壤(20~40 cm)
Subsoil

水稻单作

模式

RM

2 473

0.020

9.89

0.950

184

0.018

2.59

0.956

稻-虾种

养模式

RC

7 576

0.063

30.99

0.847

240

0.025

3.48

0.911

图5 土壤理化性质与微生物多样性的Mantel test分析

Fig. 5 Mantel test of soil physicochemical properties 
and microbials community diversity
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土壤的有机碳和氮含量显著高于 RM 的重要原因之

一，雪水融化会增加表层土壤溶解性有机碳和其他

养分的淋溶，从而增强深层土壤有机碳固存［31］，这也

进一步证实了我们的观点。然而，我们也发现RC导

致土壤速效养分（速效氮和速效磷）含量较 RM 降低

（表 1），这可能与稻田养分的径流损失有关。克氏原

螯虾养殖期稻田养殖水频繁的外排导致土壤中活性

养分（速效氮和速效磷等）以径流损失，从而降低了土

壤中的速效养分含量。

3.2　稻-虾种养模式对土壤微生物群落多样性和稳

定性的影响

RC 对稻田土壤微生物群落组成结构无显著影

响，但是显著改变了土壤特别是亚耕层土壤中微生

物优势菌群的相对丰度（图 1）。本研究结果表明，

RC 显著增加了亚耕层土壤变形菌门和酸杆菌门的

相对丰度，这可能与亚耕层土壤环境变化有关（图

5）。通常认为，变形菌门和酸杆菌门均是贫营养型

的细菌，具有快速吸收和利用底物营养的能力，主要

生活在营养贫乏的土壤环境中［32］。RC 模式由于养

分径流损失导致了亚耕层土壤中有效养分失衡，从

而刺激了土壤中变形菌门和酸杆菌门微生物的快速

繁殖和生长，从而导致RC亚耕层土壤中的变形菌门

和酸杆菌门微生物的相对丰度显著高于 RM。本研

究中 RC 模式下亚耕层土壤中有效氮和速效磷含量

显著降低以及较高的速效碳氮比和碳磷比（表 1）也

证实这一推论。此外，土壤中的放线菌和硝化螺旋

菌主要参与植物残体的降解和土壤有效氮的转

化［33］，在本研究中RC模式下放线菌门和硝化螺旋菌

门的相对丰度显著降低（图 1），这表明，RC模式降低

了土壤中植物残体的分解能力和有机碳的矿化。这

可能是由于 RC 长期淹水造成的厌氧环境抑制了放

线菌的活性，从而导致亚耕层土壤中放线菌和硝化

螺旋菌门相对丰度降低。这一结果也进一步证实了

RC亚耕层土壤中有效氮含量低于 RM（表 1）。对于

真菌微生物，担子菌门、壶菌门和被孢菌门在土壤微

生物中主要负责有机碳的生物降解［34］。在本研究

中，RC 显著提高了亚耕层土壤担子菌门、壶菌门和

被孢菌门的相对丰度。这表明 RC 促进亚耕层土壤

总有机碳生物周转。RC 对稻田耕层土壤细菌和真

菌 α-多样性无显著影响，而降低了亚耕层土壤细菌

和真菌的丰富度（表 2）。这主要可能与克氏原螯虾

的捕食行为有关。例如，在冬季克氏原螯虾主要在

底层土壤活动，此时克氏原螯虾主要以土壤中微型

动物及部分浮游生物为食，这种自上而下的互作效

应可能会沿着食物链传播，从而导致低营养级微生

物多样性和丰富度降低［26］。RC 模式使用抗生素等

药品会对土壤微生物产生不利影响［35］。因此，与

RM 相比，RC 降低了耕层土壤中细菌和真菌的丰富

度。然而，本研究发现，耕层土壤的细菌和真菌微生

物 α-多样性在 RM 和 RC 间变化不显著（表 2），这可

能与RC的田间管理措施有关，如长期的稻田淹水使

土壤微生物均质化，这种混合效应可能导致微生物

的多样性和丰富度变化不显著。此外，耕层土壤的

活性养分的变化不显著，说明微生物的能量和营养

来源受限，从而也有可能导致其微生物多样性和丰

富度无显著变化。在 RM 和 RC 稻田土壤微生物共

生网络模式存在显著差异（图 4和表 3）。这种差异主

要体现在与 RM 相比，RC降低了共生网络的复杂性

和稳定性（表 3）。原因在于稻-虾种养模式特殊的田

间管理措施和异质性有机物的添加降低了土壤真菌

和细菌的丰富与多样性，导致微生物群落抵御外界

胁迫的可能性和能力降低，这势必会降低土壤微生

物的稳定性。

稻-虾种养模式可以促进稻田土壤有机碳积累。

与水稻单作模式相比，稻-虾种养模式显著提高了稻

田土壤有机碳、颗粒态有机碳和矿物结合态有机碳

含量，特别是在亚耕层土壤中增加效果更显著。此

外，稻-虾种养模式对耕层土壤微生物群落组成、多

样性和稳定性均无显著影响，而提高了亚耕层土壤

真菌群落多样性及其网络稳定性。
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Effects of crayfish on microbial diversity and carbon 
sequestration in paddy soil

ZHANG Wanyang1,2,MA Tianqiao1,2,WANG Jinping1,3,GU Zemao1,4,LI Xiaokun1,2

1.Shuangshui Shuanglü Institute，Huazhong Agricultural University，Wuhan 430070 ，China；
2.College of Resources and Environment，Huazhong Agricultural University，Wuhan 430070，China；

3.College of Plant Science and Technology，Huazhong Agricultural University，Wuhan 430070，China；
4.College of Fisheries，Huazhong Agricultural University，Wuhan 430070，China

Abstract A field-based comparative experiment between rice monoculture （RM） and rice-crayfish‐
farming models（RC）  was conducted to study the effects of introducing crayfish （Procambarus clarkii） into 
paddy fields on the microbial diversity and the carbon sequestration in soil.The impacts of different rice culti‐
vation models on the diversity and stability of microbial community，and the fractions of organic carbon in 
the topsoil （0-20 cm） and subsoil （20-40 cm） were investigated.The results showed that the content of or‐
ganic carbon in topsoil under the RC was 7.3% higher than that under RM，with a significant increase of 
35.8% in the content of organic carbon in subsoil.The diversity of fungal community in the subsoil signifi‐
cantly decreased，with a decrease in the index of Chao1，Richness，and ACE indexes of 6.9%，7.2%，and 
8.7%，respectively，while there was no significant effect on the diversity of microbial community in the top‐
soil.The RC significantly enhanced the network size，connectivity，and average degree of co-occurrence net‐
works for bacteria and fungi in both topsoil and subsoil，thereby improving the stability of network.It is indi‐
cated that the RC significantly increases the accumulation of organic carbon and the stability of microbial 
community in subsoil，promoting the biological fertility in paddy soil.

Keywords rice-crayfish farming models （RC）；organic carbon in soil；microbes in soil；biological fer‐
tility in soil
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