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① 

高学振1,2，张丛志1，张佳宝1*，丁宁宁1 

(1 封丘农田生态系统国家实验站，土壤与农业可持续发展国家重点实验室 (中国科学院南京土壤研究所)， 南京  210008； 

2 中国科学院大学，北京  100049) 

摘  要：砂姜黑土是广泛分布于我国黄淮海平原、具有多种障碍因子的典型中低产土壤。本研究通过小麦和玉

米轮作盆栽试验，研究了生物炭、秸秆和有机肥 3种有机物料对砂姜黑土性质的改良效果。结果表明：添加秸秆能显

著提高土壤微生物生物量碳(MBC)和可溶性有机碳(DOC)含量，减小土壤线性延展系数(COLE)；添加生物炭对砂姜黑

土 MBC和 DOC影响不显著，但显著减小土壤 COLE。对土壤磷脂脂肪酸(PLFA)含量的分析发现，添加秸秆显著提高

了小麦灌浆期和玉米抽雄期土壤总磷脂脂肪酸、细菌、真菌、放线菌和腐生真菌的含量,而添加生物炭和有机肥对土壤

总磷脂脂肪酸、细菌、真菌、放线菌、腐生真菌和真菌/细菌影响不显著。综上，生产实践中 3种有机物料添加应根据

各地砂姜黑土主要障碍因子不同而灵活选择。 
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砂姜黑土是广泛分布于我国黄淮海平原的中低

产土壤，其主要原因是土壤过于黏重，土壤黏土矿物

以 2︰1 型的膨胀性蒙脱石为主，从而引起一系列的

不良物理、化学性状，表现为干收缩土壤坚实，湿膨

胀土壤粘闭，适耕期短耕性差，土壤结构性能严重不

良[1]。加之土壤有机质含量低，土壤养分供给能力不

高，导致土壤极其贫瘠[2–3]。根据对第二次全国土壤

普查数据分析，伴有上述不良障碍因子的砂姜黑土在

安徽、河南、山东和江苏 4 省的分布总面积约 228

万 hm2，如果能有效消减这些障碍因子，增产潜力巨

大。目前见诸报道的砂姜黑土改良措施主要有改进耕

作方式，如在适耕期耕作，辅之少免耕、起垄种植等，

以避免土壤结构恶化。另一方面通过外源物质进行改

良，也具有一定的效果[4–6]。 

外源物质包括秸秆、有机肥等，已有研究表明，

施用秸秆和有机肥能改善土壤团聚程度、容重、保

水保肥能力、养分状况等理化性质以及生物学性

质 [1,7–11]。生物炭是近年来广泛测试的一类新的外源

物质，由于具有大比表面积、多孔性等特性，在土壤

不良性状改良中得到广泛应用[12–15]。砂姜黑土因极

为黏重，改良难度大，选择最有效的外源物质非常重

要，但添加生物炭、有机肥和秸秆 3种物质对砂姜黑

土不良性状的改良效果鲜有报道，需要通过对比研究

进行指导。因此，本研究以砂姜黑土为对象，通过冬

小麦-夏玉米轮作盆栽试验，对比研究有机肥、秸秆

和生物炭 3 种有机物料单施与配施对砂姜黑土土壤

性状的影响，以期为砂姜黑土地区土壤障碍因子的消

减以及土壤肥力的培育提供指导。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

供试小麦和玉米品种分别为郑麦 9023、郑单

958，有机肥为商品造粒鸡粪，生物炭为小麦秸秆或

玉米秸秆与花生壳混合在 500℃高温下焖烧制成，秸

秆取自前季作物，即播种冬小麦时施用玉米秸秆，播

种夏玉米时施用小麦秸秆。供试土壤采集于河南省周

口市郸城县丁村乡高小庙村(33°38N，115°23E，海拔

23 m)典型砂姜黑土 0 ~ 20 cm 表层，其基本性质为：
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pH 7.6，阳离子交换量(CEC)209.9 mmol/kg，全氮 1.1 g/kg，

全磷 1.0 g/kg，全钾 15.3 g/kg，有机碳(OC)11.5 g/kg。

土样经自然风干，过 2 cm粗筛备用。试验用盆钵为

高 52.0 cm、上部内径 44.6 cm、下部内径 30.2 cm、

底部有一出水孔的陶瓷盆。供试有机肥、生物炭和秸

秆的基本理化性质见表 1。 

表 1  供试生物炭、有机肥和秸秆的基本理化性质 
Table 1  Basic physicochemical properties of tested biochar, manure and crop stalks 

供试材料 温度(℃) 产率(%) 全碳(g/kg) 全氮 (g/kg) 全磷 (g/kg) 全钾 (g/kg) pH 

生物炭 500 39 60.3 5.7 0.9 48.9 10.1 

有机肥 – – 203.1 9.3 4.8 10.0 – 

小麦秸秆 – – 41.6 5.8 1.5 91.9 – 

玉米秸秆 – – 43.4 9.2 0.9 55.9 – 

 

1.2  试验设计 

小麦盆栽试验时间为 2012年 10月 20日到 2013

年 6月 30日。设计为 8个处理，即 CK(对照，不添

加改良物料)，S(加秸秆)，M(加有机肥)，SM(加秸秆

和有机肥)，C(加生物炭)，CS(加生物炭和秸秆)，

CM(加生物炭和有机肥)，CSM(加生物炭、有机肥和

秸秆)；每个处理 3次重复。每盆装土 70 kg，添加改

良物料的处理中，生物炭施用量为 30 g/kg土，有机

肥为 1.04 g/kg土，玉米秸秆为 10 g/kg土，这一添加

比例是根据生产中每公顷实际生物炭、有机肥和秸秆

用量计算而得。每个处理的化肥用量为：N 6.72 g/盆、 

P2O5 3.36 g/盆、K2O 3.36 g/盆，其中 50% 的氮与全

部磷钾肥以基肥施入，剩余氮用于小麦返青期追施。

每盆播种小麦 200粒，试验期间保持土壤湿度在田间

持水量的 65% 左右。 

小麦收获后，将每个处理的土从盆中取出过筛，

由于生物炭具有惰性，基本不分解，对生物炭处理的

盆不再添加。而对于有机肥和秸秆处理的盆分别按

1.04 g/kg土和 10 g/kg土再次添加，重新装盆后用于

玉米盆栽试验。每个处理的化肥用量为：N 13.44 g/盆、

P2O5 6.72 g/盆、K2O 6.72 g /盆，其中 50% 氮与全部

磷钾肥以基肥施入，剩余氮肥于拔节期追施。每盆玉

米播种 8 粒，三叶期定植为 4 棵。玉米试验时间为

2013年 7月 20日到 2013年 10月 29日，整个生育

期间保持土壤湿度在田间持水量的 65%左右。 

1.3  样品采集与指标测定方法 

选用微生物生物量碳(MBC)、可溶性碳(DOC)、

磷脂脂肪酸(PLFAs)、土壤线性胀缩系数(COLE)、作

物地上和地下生物量等指标，评价添加物对土壤微生

物、理化性质以及作物生长的影响。具体方法如下：

每盆分别用 20 cm土钻于均匀分布的 5点采集小麦返

青、拔节、灌浆和成熟期，以及玉米拔节、抽雄、灌

浆和成熟期的土壤，过 2 mm湿筛用于 MBC和 DOC

的测定。其中小麦灌浆期和玉米抽雄期分出部分土样

冷冻干燥后用于测定 PLFAs。 

土壤 MBC 采用氯仿熏蒸–K2SO4浸提–重铬酸钾

容量法进行测定；土壤 DOC 采用 0.5 mol/L K2SO4

浸提，0.45 μm水系滤膜过滤，重铬酸钾容量法进行

测定[16]。土壤微生物 PLFAs 提取方法采用修正的

Bligh&Dyer方法[17]，基本步骤如下：首先取 2 g冷冻

干燥后土样于干净的 Teflon 试管内，用氯仿–甲醇–柠

檬酸缓冲液(1︰0.2︰0.8，v/v/v)振荡提取脂类，通过

SPE 柱层析法分离得到 PLFAs，用 Frostegård 等[18]

的方法进行 PLFAs系统命名。分离得到的 PLFAs经

碱性甲酯化后用气相色谱(Agilent6890)分析各种脂

肪酸含量，用 nmol/g 来表示。COLE 的测定是在玉

米收获后，用 100 mm(直径)×63.7(高)mm的环刀取

土样，每盆重复 5次，将所有环刀样在水中浸润 36 h

充分膨胀后，削平环刀样的上下土面，以 105℃烘

干收缩，再用数显游标卡尺沿土柱圆周测量 7个点高度

进行平均，按公式计算 COLE：COLE=L0/L105–1，其

中，L0为环刀样初始高度(63.7 mm)，L105：烘干样高度。 

作物地上和地下生物量测定：小麦和玉米收获

时，分别采集地上和地下部分，洗净后以 80℃烘干，

称量。 

1.4  数据分析 

测定数据用 SPSS17.0 进行分析。不同处理间的

差异采用 LSD法进行多重比较检验。 

2  结果与讨论 

2.1  不同处理作物生物量的变化 

由表 2可看出，各处理小麦地上生物量在 238.4 ~ 

266.2 g/盆。CM、CS、CSM处理小麦生物量比其他

处理的生物量显著提高，而其他处理间没有显著性差

异；地下生物量各处理间无明显差异。玉米地上生物

量各处理间差异不显著，而地下生物量以添加生物炭

处理(C、CS、CM、CSM)大于其他处理，且差异达

显著水平(P<0.05)。 
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表 2  小麦和玉米生物量(g/盆) 
Table 2  Biomasses of wheat and corn 

小麦 玉米 处理 

地上 地下 地上 地下 

240.5  9.0 b 17.4  3.1 a 242.8  4.8 a 25.9  0.9 bCK 

C 238.4  11.3 b 17.6  0.9 a 242.9  4.1 a 29.1  0.3 a

CS 265.0  6.5 a 17.4  1.8 a 243.5  1.4 a 28.6  0.4 a

CM 260.5  7.8 a 17.0  0.3 a 245.1  4.1 a 28.9  0.7 a

CSM 266.2  4.7 a 17.7  3.3 a 241.4  3.4 a 28.9  0.9 a

M 245.2  1.8 b 17.2  1.7 a 238.2  2.8 a 25.9  0.4 b

S 244.6  5.6 b 17.4  2.6 a 238.4  0.9 a 25.1  0.4 b

SM 244.8  10.0 b 17.5  2.2 a 240.9  1.4 a 26.7  0.2 b

注：同列数据后小写字母不同表示处理间差异达到 P<0.05

显著水平，下同。 

 

2.2  不同处理土壤微生物生物量碳和可溶性有机

碳含量的变化 

2.2.1  小麦各生育期土壤 MBC 和 DOC 的含量变

化    从表 3可以看出，不同处理间小麦各生育期土

壤的 MBC含量有显著差异。在小麦返青期、拔节期

和灌浆期，各添加秸秆和有机肥的处理均高于对照处

理，添加秸秆的处理提高最显著。在返青期，与 CK

相比，S、SM、CS、CSM处理MBC含量较高，其中

在秸秆和有机肥配施下(SM)达到最大值 174.9 mg/kg。

拔节期时，各处理土壤 MBC含量有所增加，其中处

理 CS、CSM、S 和 SM 增加较为显著。到了小麦灌

浆期时，所有处理 MBC含量达到最大值，而后急剧

下降。到成熟期时，除 SM 处理外，其他处理土壤

MBC 含量均比返青期时低。由此可见，在小麦灌浆

期时，土壤微生物活性最强。  

土壤中 DOC 含量的变化与 MBC 含量的变化趋

势类似。如表 3所示，各处理土壤 DOC含量在返青

和拔节期呈增加趋势，灌浆或成熟期开始减小。处理

间，返青期和拔节期，S、SM、CS、CSM处理高于

其他处理，而在灌浆期，与除 CK外的其他 3个处理

相比，DOC含量差异趋小。  

小麦不同生育期土壤MBC和 DOC含量的变化

受温度、水分、作物生长和土壤生物活动等因素影

响[19–23]。小麦返青之后，土壤温度逐步升高，小麦

生命活动渐趋旺盛，根系分泌物增多等，都有利于土

壤 MBC 和 DOC 含量增加；成熟期小麦生长停止，

土壤含水量降低，MBC和 DOC含量下降。不同处理

间，加秸秆的 4个处理，由于秸秆分解过程中，产生

大量的活性有机碳[11]，进入土壤后，使土壤 DOC含

量增加，从而给土壤微生物提供了充足的可直接利用

的底物，促进土壤微生物生长和繁殖，因此土壤 MBC

含量也增加；而灌浆期土壤微生物活动强烈，消耗大

量的 DOC，从而使添加秸秆的 4个处理 DOC含量出

现下降，而其他处理土壤微生物活动相对较弱，对

DOC消耗相对较少；成熟期作物根部生命活动微弱，

根系分泌物大量减少，土壤微生物活性减弱，对土壤

有机物质中大分子有机物的降解减弱[24]，因此各处

理 DOC均下降。 

表 3  小麦各生育期土壤 MBC 和 DOC 含量(mg/kg) 
Table 3  MBC and DOC contents in different wheat growth periods 

MBC DOC 处理 

返青期 拔节期 灌浆期 成熟期 返青期 拔节期 灌浆期 成熟期 

CK  99.3  16.1 128.6  24.6 234.9  23.9 64.7  13.3 16.4  3.6 29.2  5.4 31.8  7.2 21.6  4.0

C 108.5  7.6 138.23  17.2 217.2  27.7 41.82  8.8 14.6  3.2 27.7  4.2 40.0  10.2 24.6  7.3

CS 139.8  21.2 267.1  26.1 339.1  39.1 36.2  6.1 20.4  4.4 39.0  7.1 42.7  7.0 24.1  4.7

CM 102.2  12.8 158.4  26.9 258.3  46.9 67.4  10.2 17.1  4.5 31.2  4.0 37.0  7.1 23.8  4.6

CSM 153.7  22.5 236.7  35.0 327.3  19.1 79.7  13.4 23.6  7.1 39.8  9.5 38.6  8.1 28.4  7.6

M 112.7  12.5 156.1  35.6 272.6  21.5 64.5  13.9 12.6  2.5 26.3  5.0 43.2  4.2 24.8  4.5

S 128.7  18.3 284.7  23.4 365.2  22.8 70.3  15.5 19.2  2.3 35.9  9.9 34.9  4.8 22.3  4.9

SM 174.9  18.7 226.1  5.3 321.4  9.4 148.8  35.4 19.3  5.1 37.3  7.1 35.0  5.0 24.0 ± 4.8

 
2.2.2  玉米各生育期土壤 MBC 与 DOC 的含量变

化    表 4给出了玉米不同生育期土壤MBC及DOC

含量的动态变化。由表 4可看出，玉米各生育期土壤

MBC 含量的变化规律总体上与小麦各生育期的变化

规律相同，基本都是随时间增加 MBC含量升高，到

灌浆期时达到最大，成熟期降低。与 CK相比，加有

秸秆的处理(CS、CSM、S、SM)，其土壤 MBC在各

生育期均显著升高。而处理 C、CM、M 处理与 CK

相比无显著差异。 

玉米各生育期土壤DOC含量的变化如表 4所示。

各处理土壤 DOC含量在不同的生育期几乎都先升高

后降低，并在灌浆期达到最大值。添加秸秆的 4个处

理 S、SM、CS 和 CSM，在玉米各生育期土壤 DOC

含量均显著大于 CK 处理(S 处理拔节期除外)，尤其 
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表 4  玉米各生育期土壤 MBC 和 DOC 含量(mg/kg) 
Table 4  MBC and DOC contents in different corn growth periods 

MBC DOC 处理 

返青期 拔节期 灌浆期 成熟期 返青期 拔节期 灌浆期 成熟期 

CK  96.7  8.4 173.9  6.7 214.3  47.3 158.3  30.5 11.4  4.5 22.7  5.2 36.2  6.4 30.7  5.9 

C 102.2  13.1 187.3  19.2 209.6  36.9 177.4  7.6 12.0  2.3 23.7  8.8 37.8  6.1 31.5  9.6 

CS 154.5  31.5 247.7  34.6 259.8  39.2 204.9  14.7 19.3  3.6 27.4  5.1 56.9  6.3 36.7  6.4 

CM 76.0  31.2 166.6  23.5 219.3  32.8 157.6  25.6 13.4  2.4 25.2  7.4 40.1  19.6 32.6  13.6 

CSM 137.9  24.3 247.7  38.7 279.5  54.7 233.4  23.3 21.8  7.3 29.8  8.1 53.6  7.2 37.2  6.9 

M 97.1  8.8 166.2  23.1 226.6  7.0 175.7  30.3 15.7  4.9 21.8  4.7 39.4  9.8 35.8  5.6 

S 143.3  11.8 261.0  8.0 275.3  20.5 228.9  17.1 18.3  5.5 23.3  7.3 51.1  6.2 39.5  7.4 

SM 156.1  11.1 259.1  25.1 282.6  24.6 216.7  3.0 18.8  6.6 26.3  3.6 53.6  9.5 42.6  5.6 

 
是在作物生长最旺盛的灌浆期，提高最为明显，分别

比 CK提高了 41.0%、47.9%、57.1% 和 48.0%。 

玉米不同生育期土壤 MBC 和 DOC 含量的变

化与作物的生命活动规律基本一致，说明玉米生育

期内土壤MBC和 DOC含量可能主要受作物生命活

动的影响。不同处理间，添加秸秆的 4 个处理土壤

MBC 和 DOC 含量显著高于其他处理，原因可能与

小麦季类似。 

2.3  不同处理土壤磷脂脂肪酸的变化 

磷脂脂肪酸(PLFAs)是活体微生物细胞的重要

组分，可以作为微生物生物量和群落结构变化的特征

微生物“标记物”[25]。不同种类微生物 PLFAs 组成

和含量差异大，可用来直接估价其微生物的生物量及

群落结构[32]和定量地反映可繁殖或有潜在繁殖能力

的不同类群微生物生物量和总生物量[33]。本试验分

别测定了土壤微生物较为活跃的小麦灌浆期和玉米

生长抽雄期土壤 PLFAs，以 14:0、i14:0、i15:0、a15:0、

16:0、i16:0、16:1ω7c、16:1ω9c、17:0、i17:0、a17:0、

cy17:0、17:1ω8c、18:0、18:1ω5c、18:1ω7c、cy19:0ω8c

表征细菌[26–31]；以 16:1 ω5c、18:1 ω9c、18:2 ω6,9c

表征真菌[26,29,31]；以 10Me16:0、10Me17:0、10Me18:0

表征放线菌[30]；以 18:1 ω9c、18:2 ω6,9c表征腐生

真菌[27]。不同处理下微生物生物量如表 5 和表 6

所示。 

表 5  小麦灌浆期土壤 PLFAs 含量(nmol/g) 
Table 5  Soil PLFAs contents at wheat grain-filling stage  

处理 总磷脂脂肪酸 细菌 真菌 真菌/细菌 放线菌 腐生真菌 

CK 22.10 ± 2.32 b 16.14 ± 1.86 b 3.12 ± 0.17 b 0.20 ± 0.03 ab 2.83 ± 0.53 b 3.03 ± 0.33 b 

C 23.23 ± 1.35 b 17.14 ± 1.75 b 3.07 ± 0.20 b 0.18 ± 0.02 b 3.02 ± 0.20 b 2.86 ± 0.32 b 

CS 28.29 ± 2.26 a 20.15 ± 2.28 a 4.60 ± 0.36 b 0.23 ± 0.02 a 3.68 ± 0.14 a 3.79 ± 0.45 a 

CM 22.92 ± 2.52 b 16.52 ± 1.15 b 3.48 ± 0.36 b 0.21 ± 0.01 ab 2.92 ± 0.31 b 2.80 ± 0.19 b 

CSM 29.73 ± 2.74 a 21.47 ± 2.61 a 4.70 ± 0.15 a 0.22 ± 0.01 a 3.56 ± 0.41 a 3.92 ± 0.70 a 

M 22.94 ± 2.48 b 16.88 ± 1.13 b 3.04 ± 0.38 b 0.18 ± 0.01 b 3.03 ± 0.37 b 2.84 ± 0.52 b 

S 28.47 ± 1.47 a 20.46 ± 1.49 a 4.50 ± 0.48 a 0.22 ±0.04 a 3.51 ± 039 a 3.74 ± 0.19 a 

SM 30.52 ± 3.01 a 22.06 ± 1.80 a 4.78 ± 0.36 a 0.22 ± 0.02 a 3.68 ± 0.34 a 4.17 ± 0.25 a 

表 6  玉米抽雄期土壤磷脂脂肪酸含量(nmol/g) 
Table 6  Soil PLFAs contents at corn tasseling stage  

处理 总磷脂脂肪酸 细菌 真菌 真菌/细菌 放线菌 腐生真菌 

CK 13.04  2.39 b 8.27  0.88 b 1.57  0.16 b 0.17  0.00 bc 1.74  0.15 b 1.23  0.22 b 

C 14.61  2.31 b 10.47  2.39 b 1.71  0.20 b 0.17  0.02 bc 1.75  0.15 b 1.48  0.08 b 

CS 22.92  1.60 a 16.89  1.74 a 3.23  0.18 a 0.19  0.01 abc 2.14  0.09 a 3.08  0.20 a 

CM 14.18  2.13 b 10.17  1.97 b 1.62  0.14 b 0.16  0.02 c 1.7  0.09 b 1.58  0.25 b 

CSM 19.89  1.29 a 14.28  1.37 a 3.12  0.33 a 0.22  0.02 a 1.93  0.74 a 2.81  0.12 a 

M 13.39  2.69 b 9.91  2.54 b 1.54  0.15 a 0.16  0.03 c 1.77  0.14 b 1.19  0.31 b 

S 22.47  1.65 a 15.53  1.60 a 3.15  0.31 a 0.21  0.04 ab 2.15  0.34 a 2.94  0.30 a 

SM 19.30  2.26 a 15.40  1.48 a 3.10  0.08 a 0.20  0.01 ab 2.11  0.21 a 2.95  0.10 a 
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小麦和玉米各处理中，添加秸秆均显著提高了供

试土壤总磷脂脂肪酸、细菌、真菌、放线菌和腐生真

菌含量。与 CK相比，添加秸秆 4个处理总磷脂脂肪

酸含量小麦灌浆期和玉米抽雄期分别增加 28.1% ~ 

38.2% 和 48.0% ~ 72.3%；土壤细菌含量分别增加

24.8% ~ 36.7% 和 72.7% ~ 104.2%，真菌含量增加

44.2% ~ 53.2% 和 97.5% ~ 105.7%，放线菌含量增加

24.0% ~ 30.0% 和 10.9% ~ 23.6%，腐生真菌含量增

加 23.4% ~ 37.6% 和 128.5% ~ 150.4%。各添加秸秆

处理真菌/细菌比均高于 CK 处理，其中玉米抽雄期

CSM 处理与 CK 差异达显著水平。添加生物炭和有

机肥对土壤总磷脂脂肪酸、细菌、真菌、放线菌、腐

生真菌和真菌/细菌比影响不显著。 

添加秸秆能够显著提高土壤总磷脂脂肪酸、细

菌、真菌、腐生真菌和放线菌可能由于秸秆施入后，

为微生物活动提供了大量的底物，促进相应处理土壤

微生物繁殖[34]。真菌/细菌比可以反映两个微生物种

群的相对丰度，是土壤生态系统缓冲能力的重要指

标[35]，该值越高则生态缓冲能力越高。添加秸秆的 4

个处理真菌/细菌比较其他处理均有所提高，说明秸

秆改善了微生物栖息环境[36]，提高了土壤生态缓冲

能力。 

2.4  不同处理土壤线性延展系数的变化 

线性延展系数(COLE)用于表征土壤胀缩性，其值

越大说明土壤胀缩性越强。如图 1所示，与 CK相比，

单加生物炭的处理，COLE 下降幅度最大，降至

0.044；单加秸秆的处理 COLE下降到 0.050；单加有

机肥处理则降至 0.058。添加生物炭显著减小土壤

COLE，可能因为生物炭的加入改善了土壤结构[37–40]，

或是生物炭改变了黏土矿物胀缩性质[13]。 

 

图 1  不同处理对玉米收获后土壤延展系数的影响  
Fig. 1  Effects of different treatments on soil COLE after corn  

was harvested 

3  结论 

生物炭对砂姜黑土土壤 MBC 和 DOC 含量影响

不显著，但显著减小砂姜黑土胀缩性；添加秸秆能显

著提高土壤 MBC 和 DOC 含量，减小土壤线性延展

系数(COLE)。此外添加秸秆的处理显著提高了供试

土壤总磷脂脂肪酸、细菌、真菌、放线菌和腐生真菌，

其中腐生真菌含量增加最大。而添加生物炭和有机肥

对土壤总磷脂脂肪酸、细菌、真菌、放线菌、腐生真

菌和真菌/细菌影响不显著。 

本研究中添加有机肥对土壤性质影响不显著，考

虑在今后试验中增大有机肥用量；3 种有机物料配

施，土壤各性质均有较显著改善。综上，生产实践中

3 种有机物料添加应根据各地砂姜黑土主要障碍因

子不同而灵活选择。 
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Comparison of Biochar, Straw and Manure in Improving  
Shajiang Black Soil 

GAO Xuezhen1,2, ZHANG Congzhi1, ZHANG Jiabao1*, DING Ningning1 
(1 State Experimental Station of Agro-Ecosystem in Fengqiu, State Key Laboratory of Soil and Sustainable Agriculture (Institute 
of Soil Science, Chinese Academy of Sciences), Nanjing  210008, China; 2 University of Chinese Academy of Sciences, Beijing  

100049, China) 

 

Abstract: With various barrier factor, Shajiang black soil is a typical agricultural low-yield soil widely distributed in the in 

the Huanghuaihai Plain of China. A pot experiment was conducted to study the improvement of different organic materials 

(biochar, straw and manure) on Shajiang black soil. The results showed that straw addition significantly increased the contents of 

soil microbial carbon (MBC), dissolved organic carbon (DOC) and decreased the coefficients of linear extensibility (COLE). 

Straw addition increased soil microbial biomass phospholipid fatty acids (PLFAs), bacteria, fungi, saprophytic fungi and 

actinomycetes contents, and fungi/bacteria. Biochar and straw addition had no obvious influences on soil MBC, DOC, soil 

microbial biomass phospholipid fatty acids, bacteria, fungi, saprophytic fungi and actinomycetes contents, fungi/bacteria, but had 

significant negative influences on COLE. So the three organic materials should be selected according to the actual barrier factors 

in Shajiang black soil to be improved. 

Key words: Biochar; Straw; Manure; Shajiang black soil; Improving effect 

 

 


