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等碳投入的有机肥和生物炭对红壤微生物多样性和 
土壤呼吸的影响
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摘  要：施用有机肥是快速培育瘠薄土壤的一个重要措施。针对中亚热带第四纪红黏土发育的红壤旱地，建立

了玉米和花生单作系统等碳量投入有机肥和生物炭的田间试验，利用聚合酶链式反应—变性梯度凝胶电泳(polymerase 

chain reaction-denaturing gradient gel electrophoresis, PCR-DGGE)方法研究了土壤细菌和真菌群落组成和多样性的变

化，分析了土壤呼吸速率(CO2 通量)的变化及其与微生物多样性的关系。两年的试验表明，不同施肥方式导致微生物

群落结构显著分异，施用有机肥和生物炭显著增加了细菌多样性，但施肥第二年真菌多样性有下降趋势。秸秆和猪粪

配施显著增加了土壤呼吸速率，土壤呼吸速率与细菌和真菌多样性呈显著正相关，细菌多样性对土壤呼吸的影响(相

对贡献率为 71%)显著高于真菌(29%)。土壤磷素(全磷和速效磷)含量的变化是驱动红壤微生物多样性变化的主导因素，

其对细菌和真菌多样性的相对贡献率分别为 44.8% 和 47.4%。因此，合理配施秸秆和猪粪可以快速提高瘠薄红壤的生

物功能。 
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土壤微生物群落组成(数量、结构、多样性)影响

了土壤养分循环[1]，同时响应并反馈全球气候变化，

对于维持农田生产力与保护环境有着重要意义[2]。农

田施肥管理通过影响土壤环境条件改变微生物群落

的结构和功能。在黏质壤土(饱和始成土)长期(50年)

施用硫酸铵显著降低土壤 pH，并导致微生物多样性

和活性下降[3]。长期施用磷肥或氮肥促进了旱地红壤

中可培养细菌和真菌的生长[4]，但施氮降低了粉质

黏壤中的脲酶活性[5]。施用有机肥在短期尺度促进

微生物生长，在长期尺度上维持微生物的多样性和

功能[6–7]。长期施用有机肥显著增加了粉质壤土中的

细菌群落结构的均匀性[8]，提高了旱地红壤氮转化细

菌的数量[9–10]。但施用有机肥对土壤真菌的影响不尽

相同，在旱地中可以提高真菌数量[10]，而在水田中

可以减少真菌数量[11]。因此，需要基于不同有机肥的

性质，研究不同施用量和不同配比下有机肥影响土壤

微生物演变的机制。 

施用秸秆及其衍生产品(如生物炭)可以提高土

壤微生物多样性。施用生物炭影响了土壤物理(体积

质量、含水量、孔隙度等)和化学性质(pH、阳离子交

换量等)，从而显著影响了真菌、细菌和古细菌种群

组成和多样性[12–14]，导致土壤微生物活性(如碳代谢

速率)提高[15]。但目前对于土壤微生物群落结构与功

能之间的相关性机制仍然缺乏了解。 

在不同的气候、土壤和作物条件下，不同有机肥

及其施用方式对土壤微生物群落结构和功能的效应

有分异，因此需要针对不同区域条件提出培育土壤生

物功能的合理措施。我国南方红壤区中低产田比例高

(占 45%)，红壤旱地养分贫瘠，土壤生物功能退化，

亟需建立瘠薄红壤地力快速提升的施肥措施[16]。本

文针对第四纪红黏土母质发育的红壤，设置相同有机

碳投入水平的施肥试验，比较不同有机肥提升土壤微

生物功能的作用，重点研究：①等碳量施肥水平下土

壤微生物群落结构和多样性变化；②施肥措施和土壤

性质对微生物影响的相对作用；③土壤微生物群落结

构变化与土壤生物功能(CO2通量)之间的关系。 
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1  材料与方法 

1.1  试验区概况 

田间试验设置在江西省鹰潭市中国科学院红壤

生态实验站(116°55E, 28°13N)，试验区属中亚热带

季风气候，年均温 17.8℃，年均降水量 1 795 mm。 

2010 年建立田间试验，施肥处理小区面积为

100 m2(5 m×20 m)。试验用土壤为第四纪红黏土发

育的红壤(黏化湿润富铁土)，原始植被为稀疏马尾松

林。红壤养分和有机质含量低，强酸性，阳离子交换

量低。试验前表层土壤(0 ~ 20 cm)基本性质为：有机

碳 2.52 g/kg，全氮 0.40 g/kg，全磷 0.23 g/kg，全钾

11.95 g/kg，碱解氮 38.30 mg/kg，速效磷 0.76 mg/kg，

速效钾 47.58 mg/kg，缓效钾 135.38 mg/kg，阳离子

交换量(CEC) 12.12 cmol/kg，pH 4.73。 

1.2  试验处理 

分别采取 6种施肥处理：①空白(Ref)，不施肥，

不种作物；②对照(CK)：不施肥，种植作物；③单施

化肥(N)：施 NPK 化肥；④秸秆还田(NS)：施 NPK

化肥，秸秆还田；⑤秸秆–猪粪配施(NSM)：施 NPK

化肥，秸秆︰猪粪按 9︰1 的碳投入比配施；⑥秸秆

生物炭(NB)：施 NPK化肥和生物炭。试验设置单作

玉米和单作花生 2个种植系统。每处理 3次重复，采

用随机区组排列。 

在花生和玉米系统中分别采用水稻和玉米秸秆及

其制备的生物炭，生物炭利用风干秸秆在生物碳炉中

厌氧燃烧制备[17]。不同作物系统的有机肥处理(NS、

NSM、NB)中碳输入量均为 1 000 kg/hm2。除了空白

(Ref)和对照(CK)处理为，其他施肥处理中化肥施用量

均为：尿素 (N 150 kg/hm2)、钙镁磷肥 (P2O5 75 

kg/hm2)、氯化钾(K2O 60 kg/hm2)，所有肥料作基肥于

播种前一次施入。 

1.3  样品采集和分析方法 

试验开始后于作物抽雄期采集土壤样品，各小区

按 S型采集 8个样点的表层(0 ~ 20 cm)土壤样品，混

合均匀后用四分法取 600 g土样，一部分风干后用于

测定土壤理化性质，一部分鲜样于 –80℃ 冰箱保存，

用于测定微生物群落组成。 

土壤全氮采用重铬酸钾–硫酸消化法测定，全磷

采用高氯酸–硫酸酸溶–钼锑抗比色法测定，全钾采用

原子吸收分光光度法测定，速效磷采用碳酸氢钠法测

定，速效钾采用原子吸收分光光度法测定，有机质采

用重铬酸钾法测定，pH采用电位测定法测定[18]。 

土壤 CO2通量用 Li-6400(LI-COR Inc. USA)土壤

呼吸室测定，监测频率为每年 4—10月，每月 2次(月

中、月末)。 

土壤微生物群落组成利用聚合酶链式反应–变性

梯度凝胶电泳(PCR-DGGE)方法测定[19]，土壤细菌、

真菌 PCR-DGGE 反应体系见表 1。DGGE 指纹图谱

采用美国 Bio-rad 成像系统进行成像，采用 Quantity 

one和 Image lab进行泳道和条带定量分析。 

表 1  细菌、真菌 PCR-DGGE 反应体系及引物序列 
Table 1  Primer sequences and the PCR-DGGE systems of bacteria 

and fungi 

试验体系 试验条件 细菌 真菌 

引物 1  

(20 pmol/l)
1l(GC-338F) 1l(GC-NS1) 

引物 2  

(20 pmol/l)
1l(534R) 1l(Fung) 

4×dNTP 
(2.5 mmol/l)

1l 1l 

Taq酶(5 U/l) 0.5l 0.5l 
10×Buffer 5l 5l 

ddH2O 37.5l 37.5l 
土壤总 DNA 1l 1l 

Mg2+ 

(25 mmol/l)
3l 3l 

PCR体系

总体积 50l 50l 

预变性 94℃ 10min 94℃ 10min 

循环 [94℃30s，52℃30s，

72℃45s]30次循环 

[94℃30s，52℃30s，

68℃45s]30次循环

延伸 72℃ 10min 68℃ 10min 

PCR条件

退火 4℃ 10min 4℃ 10min 

浓度梯度 40%~75% 30%~45% 

电泳条件 250V 10min~ 
70V 16h 

250V 10min~ 
70V 16h 

染色剂 Gel Red Gel Red 

DGGE

染色时间 1h 1h 

注：引物序列 GC-338F：5′- ACTCCTACGGGAGGCAG- 

CAG-3′，534R：5′- ATTACCGCGGCTGCTGGC-3′；GC-NS1：5′- 

GTAGTCATATGCTTGTCTC-3′，Fung：5′- ATTCCCCGTTACCCGT- 

TG-3′；GC发夹结构：5′-CGCCCGCCGCGCGCGGCGGGCGGGGC- 

GGGGGCACGGGGGC-3′。 

 

1.4  数据分析方法 

微生物多样性用 Simpson 指数(D)和 Shannon- 

wiener (H ) 指数计算： 

D =1–∑Pi
2             (1) 

H = –∑PilnPi         (2) 
式中：Pi = 某一条带亮度值/所有条带亮度值总和。 

数据差异显著性分析用方差分析法(ANOVA)和

Tukey法(P<0.05)；相关分析采用皮尔逊相关系数法；

微生物群落多样性采用 R 语言 Vegan 生态学函数包

进行统计分析；主成分分析(PCA)和蒙特卡罗检验采

用 CONOCO 4.5 for windows分析。 

2  结果与分析 

2.1  施肥对土壤细菌多样性与群落结构的影响 

根据变性凝胶电泳(DGGE)图谱条带迁移位置及
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平均光密度(average peak)计算多样性，结果表明(图

1)，玉米和花生系统中有机无机配施处理(NS、NSM

和 NB)的细菌多样性指数较高，细菌多样性随施肥年

限增加均呈增加趋势。花生系统中随着种植年限增

加，不施肥和只施用化肥处理(N、Ref和 CK)中细菌

多样性上升较快，不同施肥处理下细菌多样性的变化

顺序为：NSM >N >CK >NB >NS >Ref。玉米系统中，

施用化肥或者有机肥均增加了细菌的多样性指数，施

肥两年后不同有机肥和黑炭处理间微生物多样性差

异不大。 

 

(图中小写字母不同表示同一年份不同施肥处理间差异达显著水平(P<0.05)，下图同) 

图 1  不同施肥处理下花生和玉米系统中土壤细菌多样性的变化 
Fig. 1  Changes of soil bacterial diversities under different fertilization treatments in peanut and maize systems 

 

对 2 个作物系统中微生物组成的主成分分析

(PCA)表明，与空白(Ref)处理相比，其他施肥处理均

显著改变了土壤细菌群落组成；其中不施肥(CK)和只

施化肥(N)处理的细菌群落结构相似，而等碳投入的

有机肥和生物炭处理(NS、NSM和 NB)中细菌群落结

构变化均相似(图 2)。 

2.2  施肥对土壤真菌多样性与群落结构的影响 

作物和施肥均影响了土壤真菌的多样性(图 3)。

花生系统中施化肥处理(N)的真菌多样性较高，而玉

米系统中配施化肥和秸秆处理(NS)的真菌多样性较

高。施用化肥和有机肥、生物炭的第二年真菌多样性

大多有下降趋势，这与细菌多样性的变化不同；在玉

米系统中施用化肥第二年有增加趋势，而在花生系统

中施用生物炭基本不变。土壤真菌比细菌更适应酸性

条件，这可能是二者在施用有机和无机肥后变化趋势

不同的原因。 

PCA 分析表明(图 4)，玉米和花生系统中空白

(Ref)和对照(CK)的真菌群落结构相似，且随种植年

限增加更趋接近(以 X 轴和 Y 轴投影的距离衡量)。

生物炭处理 (NB)中真菌群落结构在施肥第一年与

Ref和 CK相似，但在施肥第二年产生显著分异，并

和有机–无机肥配施处理(NS、NSM)聚集。而单施化

肥(N)两年后真菌群落结构与其他施肥处理产生显著

差异，这与真菌多样性的变化过程相对应。 

2.3  微生物群落结构及多样性的影响因子 

利用蒙特卡罗检验及皮尔逊相关系数法分析表

明(表 2)，土壤有机碳(SOC)和速效养分(速效磷 AP、

速效钾 AK)与细菌和真菌群落结构变化显著相关。土

壤 C/N与细菌和真菌的群落结构显著相关，在玉米和

花生系统中分别与真菌和细菌多样性相关。土壤 pH与

细菌群落结构显著相关，但与真菌群落结构相关不显

著，而且与细菌和真菌的 Shannon指数相关均不显著。 
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图 2  花生和玉米种植系统土壤细菌微生物群落组成的主成分分析(PCA) 
Fig. 2  Principal component analysis of soil bacterial community composition in peanut and maize systems 

 

图 3  不同施肥处理下花生和玉米系统中土壤真菌多样性的变化 
Fig. 3  Changes of soil fungi diversities under different fertilization treatments in peanut and maize systems 
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图 4  花生和玉米种植系统土壤真菌微生物群落主成分分析(PCA) 
Fig. 4  Principal component analysis of soil fungal microbial community in peanut and maize systems 

表 2  微生物群落结构及多样性与土壤养分含量之间的相关性 
Table 2 Correlation between soil nutrient contents and diversities and structures of soil microbial communities 

花生系统 玉米系统 土壤 

因子 细菌 

群落结构 

细菌 

Shannon指数 

真菌 

群落结构

真菌 

Shannon指数

细菌 

群落结构 

细菌 

Shannon指数

真菌 

群落结构 

真菌 

Shannon指数

TN 0.39** 0.31 0.13* 0.40* 0.49** 0.58** 0.14* 0.35 

TP 0.12* 0.39* 0.12* –0.04 0.26* 0.63** 0.15* 0.24 

TK 0.24** 0.7** –0.02 –0.04 0.12* 0.23* 0.21 0.15 

AP 0.47** 0.72** 0.16* 0.22 0.51** 0.65** 0.25** 0.29* 

AK 0.45** 0.62** 0.36** 0.10 0.39** 0.78** 0.25** 0.41* 

SOC 0.33** 0.69** 0.17* 0.07 0.49** 0.71** 0.12** 0.15 

C/N 0.41** 0.12 0.17* –0.42* 0.39** –0.34* 0.16** –0.28 

pH 0.17* 0.21 –0.13 0.17 0.26 0.40 –0.03 0.35 

注：群落结构采用蒙特卡罗检验，相关分析采用皮尔逊相关系数法，*表示相关性达到 P<0.05显著水平，** 表示相关性达到 P<0.01

显著水平，n = 36。 
 

聚合推进树(ABT)对不同因子相对影响的分析

表明(图 5)，土壤磷素(全磷 TP 和速效磷 AP)对细菌

和真菌多样性变化的贡献最大，其相对贡献率分别为

44.8% 和 47.4%。土壤速效钾(AK)和全氮(TN)对细菌

多样性的贡献率较大，而土壤 pH的贡献率最小。土

壤 TN和 pH对真菌群落多样性的贡献率较大，土壤

AK的贡献率最小。总体上，土壤磷素含量是微生物

多样性变化的驱动因子。 

2.4  土壤微生物多样性对土壤呼吸速率的影响 
对作物生长旺盛期的土壤呼吸速率监测发现    

(表 3)，与 CK 处理相比，施肥显著提升土壤呼吸速

率，其中秸秆猪粪配施(NSM)处理的增幅最大，单施

化肥处理的增幅较小，不同施肥处理下土壤呼吸速率

的变化顺序为：NSM>NB>NS>N>CK>Ref。随着施

肥年限增加，化肥以及与有机肥配施处理(N、NS和

NSM)中土壤呼吸速率提高；但在花生系统中施用生

物炭处理的土壤呼吸速率没有显著增加。 

在玉米和花生系统中，对两年不同施肥处理下土

壤呼吸速率与土壤微生物多样性的相关分析表明，土

壤呼吸速率与土壤细菌和真菌的多样性指数大多呈

多项式相关关系，在玉米系统中土壤呼吸速率与真菌

多样性相关性略低于花生系统(表 4)。ABT分析表明

真菌多样性对土壤呼吸的贡献率只占 29%，而细菌多

样性的贡献率则高达 71%。 
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图 5  环境因子对微生物多样性影响的聚合推进树分析 
Fig. 5  Impact of environmental factors on microbial diversity by aggregated boosted tree (ABT) analysis 

表 3  不同施肥处理下花生和玉米系统中生长旺盛期土壤呼吸速率的变化(mol/(sm2)) 
Table 3  Changes of soil respiration rate during tasseling stage in peanut and maize systems under different fertilization treatments 

花生系统 玉米系统 施肥 

处理 2011年 2012年 

施肥 

处理 2011年 2012年 

Ref 0.41  0.01 eB 0.96  0.10 eA Ref 0.41  0.01 dB 0.96  0.10 eA 

CK 1.45  0.04 dB 1.54  0.03 dB CK 1.13  0.02 cB 1.27  0.01 dA 

N 1.76  0.06 cB 2.30  0.16 cA N 1.24  0.07 bB 1.56  0.05 cA 

NS 1.68  0.03 cB 2.29  0.16 cA NS 1.26  0.02 bB 1.72  0.09 bcA 

NSM 3.51  0.02 aB 3.85  0.12 aA NSM 2.10  0.03 aB 2.61  0.15 aA 

NB 2.49  0.05 bB 2.58  0.12 bB NB 1.31  0.03 bB 1.88  0.06 bA 

注：表中数据为平均值  标准差(n = 3)，表中小写字母不同表示相同年度不同施肥处理间的差异达 P<0.05显著水平；大写字母不

同表示同一处理不同年度间差异达 P<0.05显著水平。  

表 4  花生和玉米系统中土壤呼吸速率与土壤微生物多样性指数的相关性(n = 36) 
Table 4  Relationship between soil respiration rate and soil microbial diversity index in peanut and maize cropping systems  

多样性指数 花生系统 玉米系统 

细菌 Simpson指数 y = –0.002x2 + 0.018x + 0.930, R2=0.334, P<0.01 y = –0.004x2 + 0.023x + 0.937, R2=0.594, P<0.01 

细菌 Shannon指数 y = –0.063x2 + 0.404x + 2.650, R2=0.331, P<0.01 y = –0.113x2 + 0.629x + 2.691, R2=0.624, P<0.01 

真菌 Simpson指数 y = –0.005x2 + 0.030x + 0.906, R2=0.421, P<0.01 y = 0.004x + 0.943, R2=0.109, P<0.05 

真菌 Shannon指数 y = –0.084x2 + 0.435x + 2.460, R2=0.306, P<0.01 y = –0.018x2 + 0.181x + 2.909, R2=0.210, P<0.01 

 

3  讨论 

3.1  土壤可利用碳源和磷素含量对微生物多样性

和组成的影响 

施肥引起的可利用碳源的变化是影响土壤细菌

数量与群落结构的重要因素[20–22]，长期施用有机肥

可以改善土壤结构，为微生物生长提供了有利的生

境，从而提高微生物多样性。红壤中施入有机肥，虽

然可培养细菌菌落会减少，但细菌多样性增高[23]；

与化肥相比，长期秸秆还田可以显著增加红壤性水稻

土中细菌的多样性[24]。在本研究中，秸秆和猪粪配

施(NSM)对于提升瘠薄红壤细菌多样性的效果最显

著，这可能是与配施后土壤速效养分提高[25]，有机物

的 C/N 适宜细菌生长有关；而生物炭处理(NB)中有机 

碳主要为惰性碳[26]，秸秆处理(NS)中秸秆的 C/N 较

高，其提供的易分解碳源较少，导致对细菌多样性的

促进作用较秸秆和猪粪配施处理低。 

在本研究中，施用秸秆、猪粪和生物炭的处理中

(NS、NSM和 NB)细菌群落结构相似，但与单施化肥

有显著差异，这与吕迪等①在红壤旱地中的研究结果

相似。在长期施用有机肥条件下，土壤细菌总量、革

兰氏阴性细菌和自养细菌的丰富度显著高于化肥处

理[27]。施用化肥导致土壤pH低于施用有机肥的处理，

而 pH是影响细菌组成的重要因素，这是除了可利用

碳源外导致细菌组成分异的一个原因[28–29]。 

一般认为适当配施有机和无机肥可以增加土壤

真菌的生物量和多样性[28]，但也有研究发现施用有

机肥导致红壤旱地和水稻土真菌多样性下降[22, 30]。 

①吕迪，马安周，白志辉，庄国强. 长期不同施肥处理对旱地红壤微生物群落的影响. 2009年中国微生物生态学年会，2009 
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在本研究中发现施用有机肥处理第二年土壤真菌的

多样性呈下降趋势(图  3)，这可能与施肥后土壤养

分和  pH 变化有关。在瘠薄红壤中施肥后，细菌和

真菌存在竞争关系，细菌可能繁殖较快并抑制真

菌的生长[31]，单施化肥导致土壤 pH 较低，而酸性条件

更适合真菌生长，因此真菌的多样性有所增加[32]。 

在本研究中发现土壤中磷素对细菌和真菌多样

性变化的贡献率最大(图 5)，这可能与瘠薄红壤中磷

素缺乏有关。一些研究发现红壤有效磷与反硝化细

菌、好气性纤维素分解菌以及好气性自生固氮菌等均

有显著相关性[5]。土壤缺磷导致微生物多样性下降，

施肥后磷素增加，同时改善了土壤 N/P，导致微生物

多样性提高[33]。因此改善红壤磷素供应是培育红壤

生物地力的重要步骤。 

3.2  土壤微生物多样性与功能的相关性 

土壤呼吸速率是影响碳周转的重要因子，大量研

究表明随有机质投入量的增加，土壤 CO2 排放量迅

速提高[34]。这是由于可溶性有机质增加，导致部分

细菌种群(变形菌门、厚壁菌门等)结构变化从而刺激

了土壤呼吸[35]。在本研究中也发现，施用有机肥显著

提高土壤呼吸速率(表 3)，且大多高于单施化肥处理。 

一般认为生物炭的孔隙可以保护细菌和真菌免

受竞争者的影响，有利于土壤微生物生长[32]。在本

研究中，施用生物炭处理(NB)和秸秆猪粪配施处理

(NSM)具有相似的微生物多样性指数和群落结构(图

1 ~ 4)，但 NB 处理的呼吸速率显著低于 NSM 处理，

这可能是由于生物炭以惰性碳源为主，并且投入碳量

较低(1 000 kg/hm2)，因此对微生物的促进作用不如秸

秆和猪粪配施处理。但长期施用生物炭具有累积效

应，因此需要在长时间尺度上研究施用生物炭对提高

微生物多样性和功能的影响。 

土壤呼吸随细菌多样性的增加往往不是线性关

系[35]。本文的相关分析也表明，土壤呼吸与细菌和

真菌的多样性显著相关，但存在一个阈值平台(表 4)。

ABT 分析结果表明，细菌多样性对土壤呼吸的贡献

率约为真菌的 3 倍，这可能是因为红壤中细菌的数量

远大于真菌所致[36]。在不同的作物系统中，真菌对

呼吸的作用不同，本文也发现玉米系统中土壤真菌对

碳代谢的相关性较细菌弱，这可能与施肥后真菌减少

有关。由于土壤微生物群落随耕作施肥而不断演替，

因此需要开展长期试验，研究红壤细菌和真菌群落组

成变化对红壤碳氮转化功能的长期影响，评价和识别

对红壤生态功能恢复起主要作用的核心功能微生物，

为红壤地力提升提供理论基础。 

4  结论 

本文利用田间试验研究了等碳投入水平下施用

不同有机肥对土壤微生物结构和多样性的影响。两年

的试验结果表明，与不施肥对照相比，施用化肥以及

配施秸秆和猪粪(N、NS 和 NSM)均显著提升了细菌

多样性，但真菌多样性增加不显著，而且在施肥第二

年真菌多样性有下降趋势。施肥后土壤磷素养分的变

化是驱动土壤细菌和真菌群落结构发生分异的主要

因素。施用有机肥，特别是秸秆和猪粪配施能够显著

提高土壤呼吸速率。土壤呼吸速率随细菌和真菌多样

性的增加而提高，但细菌多样性对土壤呼吸速率的贡

献率较大，约为真菌多样性贡献率的 3 倍。因此需要

开展长期试验，研究不同施肥措施对红壤细菌和真菌

群落结构和功能的长期影响，为提升红壤生物肥力提

供施肥依据。 
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Carbon Input on Microbial Diversity and Respiration of Red Soil 
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Abstract: Improving the ecological functions of barren soils by organic manure is an important technology in soil fertility 

management. The effect of organic manure or biochar with equal carbon input was compared on soil microbial diversity and 

activity by using a field experiment in a red soil derived from Quaternary red clay in Subtropical China. Soil microbial diversity 

was measured by Polymerase Chain Reaction-Denaturing Gradient Gel Electrophoresis (PCR-DGGE), than soil CO2 flux was 

observed to analyze its relationship with soil microbial diversity. The two-year experimental results showed that manure 

application altered significantly soil microbial community composition by changing soil properties. Applying organic manure and 

biochar increased the bacterial diversity, but decreased the fungal diversity in the second year. Fertilization could raise soil CO2 

flux with the highest value under mixed application of organic manure and straw. Correlation analysis showed that soil respiration 

rate was significantly positively correlated to bacterial and fungal diversity, in which soil bacterial diversity played more 

contributions (71%) than fungal diversity (29%). Aggregated boosted tree (ABT) analysis showed that the relative contribution of 

soil phosphorus contents (total and available phosphorus content) to the variation of bacterial and fungal diversity were 44.8% 

and 47.4%, respectively, suggesting that different fertilization treatments influenced soil phosphorus supply and then drove the 

changes of microbial diversity. In total, mixed application of organic manure and straw can quickly improve red soil microbial 

diversity and functions. 

Key words: Red soil; Organic manure; Biochar; Microbial diversity; PCR-DGGE; CO2 flux 

 

 


