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摘  要：以新疆滴灌棉田为研究对象，研究生物质炭施用对棉田土壤理化性质和棉花根际土壤微生物群落特征的影响。试验采集了

不施生物质炭(CK)、施生物质炭 3 t/hm2(BC1)、施生物质炭 6 t/hm2(BC2)和施生物质炭 9 t/hm2(BC3)4 种处理棉花根际土壤，分析土

壤理化性质和根际土壤微生物群落结构和组成的变化。结果表明，生物质炭施用后土壤 pH 和电导率分别下降了 5.58% ~ 9.18% 和

5.38% ~ 18.04%；与 CK 相比，生物质炭施用使土壤有机质、全氮、全磷、碱解氮和有效磷含量均显著增加，且 BC3 增加效果最好，

但生物质炭施用导致土壤钾含量显著降低。生物质炭施用显著降低了浮霉菌门(Planctomycetota)、芽单胞菌门(Gemmatimonadota)、

厚壁菌门(Firmicutes)和被孢霉门(Mortierellomycota)相对丰度，但增加了子囊菌门(Ascomycota)、斯克尔曼氏菌属(Skermanella)、苔

藓杆菌属(Bryobacter)、毛壳菌属(Chaetomium)、头束霉菌属(Cephalotrichum)、金孢属(Chrysosporium)和拟棘壳孢属(Pyrenochaetopsis)

的相对丰度。另外，生物质炭施用降低了根际土壤微生物多样性和细菌丰富度，但根际土壤真菌的丰富度提高。生物质炭施用显著

影响根际土壤微生物特别是真菌的群落结构，电导率、速效钾和 pH 是根际土壤微生物群落的主要影响因子。研究表明，生物质炭

施用可以改善棉田土壤理化性质进而影响根际土壤微生物群落组成和结构，9 t/hm2 为本试验的推荐施用量。 

关键词：棉花秸秆；生物质炭；土壤理化性质；根际微生物；高通量 
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Effects of Biochar Addition on Soil Physicochemical Properties and Rhizosphere Microbial 
Community Structure in Cotton Fields 
WANG Zhen1,2, WANG Wenmin1, GU Jiacheng1,2, WANG Wei1, CHEN Gang1, CHENG Zhibo1,2* 
(1 College of Agriculture, Shihezi University, Shihezi, Xinjiang  832003, China; 2 Key Laboratory of Oasis Eco-Agriculture, 
Xinjiang Production and Construction Corps, Shihezi, Xinjiang  832003, China) 

Abstract: Focusing on the effects of biochar application on soil physicochemical properties and the microbial community in the 

rhizosphere of cotton fields in Xinjiang, cotton rhizosphere soils were collected from four treatments: Control (CK), biochar 3 t/hm2 

(BC1), 6 t/hm2 (BC2) and 9 t/hm2 (BC3). The changes in soil properties and rhizosphere soil microbial community structure and 

composition were analyzed. After biochar application, soil pH and electrical conductivity (EC) decreased by 5.58%-9.18% and 

5.38%-18.04%, respectively. Compared with CK, biochar application significantly increased soil organic matter contents (SOM), 

total nitrogen (TN), total phosphorus (TP), alkali hydrolyzed nitrogen (AN), and available phosphorus (AP), among of which, 

BC3 had the best effects, but biochar application significantly reduced soil potassium content. Biochar application significantly 

reduced the relative abundance of Planctomycetota, Gemmatimonadota, Firmicutes and Mortierellomycota. However, the relative 

abundance of Ascomycota, Skermanella, Bryobacter, Chaetomium, Cephalotrichum, Chrysosporium, and Pyrenochaetopsis were 

increased. In addition, biochar application reduced microbial diversity and bacterial richness but increased fungal richness in the 

rhizosphere soils. Applying biochar significantly affected the community structure of rhizosphere soil microorganisms, especially 

fungi. Soil EC, available potassium (AK), and pH were the main factors affecting the rhizosphere soil microbial community. In 

conclusion, biochar application can improve the physicochemical properties of cotton field soil, thereby affecting the composition 
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and structure of rhizosphere soil microbial communities, and 9 t/hm2 biochar application is recommended in this experiment. 

Key words: Cotton straw; Biochar; Soil physicochemical properties; Rhizosphere microorganisms; High throughput 

 

棉花是我国的主要经济作物之一，在我国有着很

重要的战略地位[1]。新疆作为我国棉花的主产区，棉

花种植面积和产量占我国 50% 以上，随之产生了丰

富的秸秆资源[2]。新疆的棉秆资源开发利用潜力巨

大，但目前新疆的棉花秸秆主要用于还田，资源化利

用水平低[3]。近年来，棉花秸秆综合利用越来越受到

关注和重视。 

生物质炭是生物质在一定条件下隔氧加热而形

成的一种富含碳的生物材料，具有丰富多孔、比表面

积大和阳离子交换能力强等特性，在改善土壤理化性

质、促进土壤养分循环方面具有重要意义[4]。生物质

炭施用会显著提高酸性白浆土 pH、全氮、全磷和全

钾含量[5]；生物质炭也能显著提升碱性土壤微生物生

物量碳和速效养分含量[6]。另外，Bai 等[7]通过 Meta

分析发现，仅施用生物质炭会使作物平均增产 25% 左

右，而且在酸性土壤下施用生物质炭增产效果最好。 

土壤微生物在改善土壤理化性质、促进土壤养分

循环和抑制病虫害等方面有着不可忽视的作用[8]。根

际是水分和养分进出植物的门户，也是土壤微生物最

活跃的区域[9]。有研究发现，水稻秸秆生物质炭添加

对大豆根际细菌丰度没有影响，但会通过改善土壤理

化性质间接改变根际细菌和真菌群落结构[10]；玉米

秸秆生物质炭施用会增加玉米根际土壤酸杆菌门相

对丰度[11]；麦秆生物质炭可以提升棉田根际土壤微生

物多样性[12]。但是，大豆秸秆生物质炭对番茄根际

土壤细菌群落多样性没有显著影响[13]；玉米秸秆生

物质炭甚至会降低土壤细菌群落的多样性[14]。虽然

有关生物质炭施用对植物根际土壤微生物群落影响

的研究较多，但是研究结果不尽相同。由于棉秆生物

质炭对新疆棉田土壤理化性质和根际微生物群落的

相关研究较少，因此，本研究以新疆棉花秸秆为材料，

研究棉秆生物质炭施用对棉田土壤理化性质和棉花

根际土壤微生物群落特征的影响，以期为新疆棉秆资

源合理利用提供理论参考。 

1  材料与方法 

1.1  试验地概况 

试验于 2021 年 5 月在石河子大学长期定位试验

基地(44°19'N，86°03'E)进行，试验区属典型的温带

大陆性气候，海拔 404 m，年均温 7.4 ℃，年均降水

量 206 mm，无霜期 168 ~ 171 d，年蒸发量 1 600 mm。

供试土壤为灰漠土，2021 年试验前土壤基本理化性质

如下：土壤 pH 8.55，电导率 0.15 mS/cm，土壤有机质

10.43 g/kg，碱解氮 34.15 mg/kg，有效磷 20.74 mg/kg，

速效钾 309.31 mg/kg。 

1.2  试验设计 

试验设置 4 个处理：①不施生物质炭(CK)；②施

生物质炭 3 t/hm2(BC1)；③施生物质炭 6 t/hm2 (BC2)；

④施生物质炭 9 t/hm2(BC3)。每个处理 3 次重复，共

12 个小区，每个小区面积为 15 m2，小区随机排列。

每年春季施用 150 t/hm2 复合肥(N-P2O5- K2O 配比为

18-46-0)作为基肥。在棉田收获后收集所有棉花秸秆，

在 500 ℃条件下隔氧加热制成生物质炭。生物质炭

的基本化学性质为：pH 10.13，有机质 277.11 g/kg，

全氮、全磷和全钾分别为 9.21、1.52 和 56.82 g/kg。

生物质炭于棉花播种前与 0 ~ 20 cm 耕层土壤旋耕混

合。灌溉方式为膜下滴灌，整个生育期滴灌 8 ~ 9 次，

总滴灌量为 6 300 m3/hm2。棉花种植采用当地大田的

常规种植模式“一膜三管 6 行”，品种为新陆早 74。

其他栽培管理措施与当地大田一致。 

1.3  样品采集与测定 

1.3.1  样品采集    土壤样品的采集于 2022 年 7 月

14 日进行，每个小区随机选择 3 个点，用土钻采集

微区 0 ~ 20 cm 土层土样，去除土壤中的植物根和石

块等杂质，室温风干后过 0.2 mm 筛，用于土壤理化

性质的测定。另外，每个小区随机选择 5 株棉花植株，

采用“抖根法”收集植株根际土样[15]，将土样迅速

带回实验室，置于 –80 ℃超低温冰箱用于根际微生

物 DNA 提取和 Illumina Miseq 高通量测序。 

1.3.2  土壤理化性质测定    土壤理化性质测定参

照《土壤农化分析》[16]。土壤 pH(土水质量比 1︰5)

用 pH 计(PHS-3C，上海利达仪器厂，中国)测定；土

壤电导率 (EC，土水质量比 1︰5)采用电导率仪

(DDS-11A，上海佑科仪器公司，中国)测定；土壤有

机质(SOM)采用重铬酸钾容量法测定；土壤全氮(TN)

采用 H2SO4 消煮–凯氏蒸馏法测定；土壤全磷(TP)采

用 NaOH 熔融–钼锑抗比色法测定；土壤全钾(TK)采

用 NaOH 熔解–火焰光度法测定；土壤碱解氮(AN)采

用碱解扩散法测定；有效磷 (AP)采用 0.5 mol/L 

NaHCO3 浸提取–钼锑抗比色法测定；速效钾(AK)采

用 NH4OAc 浸提–火焰光度法测定。 

1.3.3  微生物 DNA 提取和测序    根际土壤鲜样
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DNA 提取和测序由上海美吉生物医药科技有限公司

承担。具体操作如下：用 DNA Isolation Kit 试剂盒，

按照说明书提取并纯化土壤总 DNA，以 515F/907R

为引物进行 PCR 扩增 16S rRNA 的 V4 ~ V5 高变区，

用正向引物 ITS1F 和反向引物 ITS2R 通过 PCR 扩增

真菌 ITS1 区，回收定量后，用 Illumina 平台进行测

序，对非重复序列(不含单序列)进行聚类，在聚类过

程中去除嵌合体，然后将所有序列聚类为用于分类的

OTU (Operational taxonomic units)，OTU 的相似性设

置为 97%。 

1.4  数据处理与分析 

试验数据采用 SPSS 26.0 进行单因素方差分析

(ANOVA)，并用 Duncan 法进行处理间差异性比较；

相关性分析采用 Pearson 相关系数法。采用 Sigmaplot 

12.5 和 Canoco 5 进行数据处理和绘图，采用软件

Excel 365 进行数据计算和表格制作。Mantel test 分析

通过 R 语言“Vegan”包实现，用微生物属水平相对

丰度 >1% 的菌属代表群落组成，微生物 α 多样性代

表群落多样性。 

2  结果与分析 

2.1  土壤理化性质的变化 

土壤理化性质的变化如表 1 所示。与 CK 相比，各

生物质炭施用处理土壤 pH、EC、TK 和 AK 均显著下降

(P<0.05)，最小值都出现在 BC3 或 BC2 处理中。生物质

炭施用处理土壤SOM、TN和TP含量显著增加(P<0.05)，

且三者含量均在 BC3 处理中达到最大。与 CK 相比，生

物质炭施用显著(P<0.05)提升(AK 除外)土壤速效养分含

量，且 BC3 处理提升效果最好。BC1 和 BC2 处理土壤

含水率(SWC)显著(P<0.05)低于 CK 和 BC3 处理。 

表 1  生物质炭施用对土壤理化性质的影响 
Table 1  Soil physicochemical properties under biochar application 

理化指标 CK BC1 BC2 BC3 

pH 8.06 ± 0.04 a 7.61 ± 0.06 b 7.33 ± 0.09 c 7.32 ± 0.12 c 

EC (μS/cm) 316 ± 6.08 a 295 ± 5.13 b 259 ± 8.54 c 299 ± 4.36 b 

SOM (g/kg) 11.22 ± 0.69 c 13.70 ± 0.53 b 12.88 ± 0.32 b 15.15 ± 0.26 a 

TN (g/kg) 0.35 ± 0.03 c 0.42 ± 0.02 b 0.41 ± 0.03 b 0.54 ± 0.01 a 

TP (g/kg) 1.17 ± 0.04 b 1.26 ± 0.09 ab 1.34 ± 0.09 a 1.38 ± 0.04 a 

TK (g/kg) 22.41 ± 0.53 a 20.78 ± 0.12 b 21.60 ± 0.35 b 20.79 ± 0.56 b 

AN (mg/kg) 35.55 ± 2.49 c 36.54 ± 2.51 c 40.30 ± 0.41 b 45.70 ± 1.38 a 

AP (mg/kg) 22.78 ± 1.20 b 25.36 ± 2.32 b 31.40 ± 0.15 a 33.32 ± 2.25 a 

AK (mg/kg) 469.92 ± 10.10 a 450.19 ± 13.63 ab 324.80 ± 15.47 c 433.71 ± 4.63 b 

SWC (%) 14.57 ± 0.32 a 13.55 ± 0.10 b 13.77 ± 0.50 b 15.06 ± 0.26 a 

注：表中数据为平均值 ± 标准差(n = 3)，同行数据小写字母不同表示处理间差异显著(P<0.05)。 

 

2.2  根际土壤微生物群落组成和结构 

2.2.1  生物质炭对根际土壤微生物门水平相对丰度

的影响    4 种处理中，检测到 10 个相对丰度>1% 

的细菌门(图 1A)。棉花根际土壤中前三的优势菌门

为：变形菌门(Proteobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteriota)

和放线菌门(Actinobacteriota)，其中 Proteobacteria 和

Acidobacteriota 的相对丰度随着生物质炭施用量的增

加而出现先增后减的趋势。与 CK 相比，生物质炭施

用显著影响浮霉菌门(Planctomycetota)、芽单胞菌门

(Gemmatimonadota)和厚壁菌门(Firmicutes)的相对丰

度。BC1 处理使 Planctomycetota 和 Gemmatimonadota

的相对丰度分别增加了 4.79% 和 18.61%(P<0.05)。

生物质炭施用使 Firmicutes 相对丰度显著下降，BC1

下降幅度最大，达 44.17%，但随着生物质炭施用量

的增加 Firmicutes 相对丰度逐渐升高。 

不同处理根际土壤优势真菌门为子囊菌门

(Ascomycota)和被孢霉门(Mortierellomycota)(图 1 B)。

与 CK 相比，生物质炭施用后 Ascomycota 的相对丰

度显著增加(P<0.05)，而 Mortierellomycota 相对丰度

则显著降低。Ascomycota 相对丰度的最大值和

Mortierellomycota 相对丰度的最小值均出现在 BC2

处理中。 

2.2.2  生物质炭对根际土壤微生物属水平相对丰度

的影响    测序发现各处理主要优势细菌属有 13 个

(图 2 A)，其中 Pir4_lineage、Gaiella、链霉菌属

(Streptomyces)、斯克尔曼氏菌属(Skermanella)和苔藓

杆菌属(Bryobacter)在处理间差异显著(P<0.05)。与

CK 相比，生物质炭施用降低了 Pir4_lineage、Gaiella

和 Streptomyces 的相对丰度，BC2 处理下 Pir4_lineage

和 Gaiella 的相对丰度分别下降了 28.4% 和 27.9% 
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图 1  不同处理下根际土壤细菌(A)和真菌(B)门水平相对丰度(>1%) 
Fig. 1  Relative abundance of soil bacteria (A) and fungi (B) phyla under different treatments (>1%) 

 

图 2  不同处理下根际土壤细菌(A)和真菌(B)属水平相对丰度 
Fig. 2  Relative abundance of soil bacteria (A) and fungi (B) genera under different treatments 

 
(P<0.05) ；而生物炭施用处理下 Skermanella 和

Bryobacter 的相对丰度有所上升，其中 BC2 处理对

二者的相对丰度增加最显著。 

生物质炭施用显著影响真菌毛壳菌属(Chaetomium)、

头束霉菌属(Cephalotrichum)、金孢属(Chrysosporium)、

拟棘壳孢属(Pyrenochaetopsis)和被孢霉属(Mortierella)

的相对丰度(图 2B)。随着生物质炭施用量的增加，

Chaetomium 和 Chrysosporium 相对丰度呈先增后减

的趋势，且二者相对丰度最大值均出现在 BC2 处理

中；而 BC1 处理中 Cephalotrichum 相对丰度较 CK

增加了 64.00%，但随着生物质炭施用量增加，

Cephalotrichum 相对丰度逐渐下降；Pyrenochaetopsis

相对丰度则随着生物质炭施用量的增加呈先减后增

的趋势，各处理 Pyrenochaetopsis 的相对丰度高低表

现为：BC2<CK<BC3<BC1；与 CK 相比，生物质炭

施用显著降低 Mortierella 的相对丰度(P<0.05)，且

BC2 处理下降幅度最大，达 57.89%。 

2.3  根际土壤微生物多样性差异 

不同处理根际土壤微生物 α 多样性变化如表 2

所示。各处理根际土壤细菌的 Chao 指数无显著差

异，但 BC2 处理显著(P<0.05)增加了真菌的 Chao

指数；BC2 处理显著降低了细菌 ACE 指数，但显

著增加了真菌 ACE 指数；与 CK 相比，施用生物

质炭显著降低了细菌 Shannon 指数，且 BC1 处理

显著降低了真菌 Shannon 指数(P<0.05)；与 CK 相

比，施用生物质炭对细菌的 Simpson 指数无显著影

响，但能增加真菌的 Simpson 指数，且 BC1 处理

达到显著水平。总的来说，生物质炭施用降低根际

土壤微生物多样性和细菌丰富度，但增加真菌的丰

富度。 
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表 2  施用生物质炭对根际土壤微生物 α 多样性的影响 
Table 2  Microbial α diversity indexes in rhizosphere soils under biochar application 

细菌 真菌 处理 

Shannon Simpson ACE Chao Shannon Simpson ACE Chao 

CK 6.23 ± 0.02 a 0.005 4 ± 0.000 a 2 753 ± 45 a 2 706 ± 34 a 3.97 ± 0.06 a 0.036 6 ± 0.003 7 b 395 ± 8 b 399 ± 8 b

BC1 6.14 ± 0.04 b 0.005 8 ± 0.000 3 a 2 734 ± 48 a 2 682 ± 34 a 3.63 ± 0.19 b 0.059 7 ± 0.019 6 a 402 ± 23 ab 406 ± 20 b

BC2 6.11 ± 0.05 b 0.006 2 ± 0.000 6 a 2 597 ± 83 b 2 572 ± 68 a 3.76 ± 0.20 ab 0.045 3 ± 0.009 8 ab 434 ± 20 a 437 ± 17 a

BC3 6.12 ± 0.02 b 0.006 1 ± 0.000 2 a 2 716 ± 73 ab 2 686 ± 46 a 3.76 ± 0.10 ab 0.044 9 ± 0.004 7 ab 389 ± 15 b 395 ± 17 b

注：表中数据为平均值 ± 标准差(n = 3)，同列数据小写字母不同表示处理间差异显著(P<0.05)。 

 

根际土壤微生物的非度量多维尺度分析(NMDS)

表明(图 3)，CK 和 BC3 根际土壤细菌群落在 NMDS 1

方向上相似度较大，表明 BC3 对根际土壤细菌群落

的影响较小；CK 与 BC2 和 BC3 排布分散，说明较

CK 而言，BC2 和 BC3 对土壤细菌群落影响较大。

CK 与生物质炭施用处理根际土壤真菌群落比较分

散，表明 CK 和生物质炭施用处理土壤真菌群落组成

和结构差异显著。 

 

图 3  不同处理根际土壤细菌(A)和真菌(B)非度量多维尺度分析(NMDS) 
Fig. 3  Non metric multidimensional scale (NMDS) analysis of bacteria (A) and fungi (B) under different treatments 

 

2.4  根际微生物与土壤理化性质的相关性 

根际土壤微生物与土壤理化性质的 Mantel test

分析如图 4 所示。结果表明，TK 与根际土壤细菌群

落组成存在显著相关性，EC 和 AK 与根际土壤细菌

群落多样性存在显著相关性(P<0.05)；而 pH、EC、

SOM、TP、TK 和 AP 与根际土壤真菌群落组成存在

显著相关性，EC 和 AK 与根际土壤真菌群落多样性

存在显著相关性(P<0.05)。另外，土壤理化性质之间

的相关性较强，多数指标间相关性显著。 

2.5  土壤理化性质与土壤微生物群落冗余分析
(RDA) 
土壤理化性质和根际土壤微生物的 RDA 分析如

图 5 所示。土壤理化性质共解释了根际土壤细菌群落

变异的 91.4%，RDA1 轴和 RDA2 轴共解释了总变异

的 52.15%(图 5 A)。进一步分析得知，EC(19.60%)、

AK(19.10%)和 pH(19.00%)是影响根际土壤细菌群落

变化的主要因子。RDA1 轴和 RDA2 轴分别解释根际

土壤真菌群落变异的 39.07%和 22.55%，其中，

EC(36.00%)、AK(35.30%)和 pH(30.60%)是影响根际

土壤真菌群落的主要环境因子。 

3  讨论 

3.1  施用生物质炭对土壤理化性质的影响 

本研究表明，随着生物质炭施用量的增加，土壤

含水率逐渐增加，这与 Fu 等[17]的研究结果一致。说

明随着生物质炭施用量的增加，土壤的保水能力在增

强。另外，BC1 和 BC2 处理土壤含水率低于 CK，这

可能与生物质炭的疏水性和生物质炭颗粒堵塞土壤

孔隙有关[17]。生物质炭施用会增加碱性玉米地土壤

EC[14]，而本研究的结果与前人不一致，这可能与生 
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(A. 细菌；B.真菌。EC：电导率；SOM：有机质；TN：全氮；TP：全磷；TK：全钾；AN：碱解氮；AP：有效磷；AK：速效钾；SWC：

土壤含水率；下同) 

图 4  土壤理化性质与根际土壤微生物的 Mantel test 分析 
Fig. 4  Mantel test analysis of soil physicochemical properties and rhizosphere soil microorganisms 

 

图 5  土壤理化性质与细菌(A)和真菌(B)属水平的冗余分析(RDA) 
Fig. 5  Redundancy analysis (RDA) of soil physicochemical properties of bacteria (A) and fungi (B) at genus levels 

 

物质炭的类型、施用量、生物质炭的初始盐含量、灌

溉水以及试验条件等因素有关[18]。前人的研究发现，

生物质炭施用显著降低了碱性土 pH，本研究结果与

此一致，可能与生物质炭施用后促进土壤有机质氧化

产生酸性物质以及生物质炭氧化释放酸性官能团等

原因有关[18]。 

本研究发现，生物质炭施用显著增加了土壤有机

质含量。Cen 等[19]的研究发现，土壤有机质含量随着

生物质炭施用量的增加而增加，这与生物质炭对有机

质的强吸附能力有关。本研究还发现生物质炭施用显

著提高了土壤全氮、全磷、碱解氮和有效磷的含量，

这与 Xiu 等[5]的研究结果一致，他们发现连续两年玉

米生物质炭施用会显著提高土壤养分水平。生物质炭

施用后土壤钾素含量显著下降，而生物质炭施用可以

增加棉花植株对钾素的吸收量[20]，本试验中复合肥

没有补充适量的钾肥，这导致土壤钾素含量下降。总

的来说，生物质炭施用会在一定程度上改善土壤肥力

水平，且 BC3 处理效果最好。 

3.2  施用生物质炭对根际土壤微生物群落组成和

结构的影响 

3.2.1  生物质炭对根际土壤微生物群落组成的影

响    与CK相比，生物质炭施用会降低Planctomycetota

和 Firmicutes 的相对丰度，但会增加 Gemmatimonadota

的相对丰度(图 1A)。据报道，Planctomycetota 可以通

过改善土壤肥力来促进植物生产[21]。本研究中，随

着生物质炭施用量增加，Planctomycetota 的相对丰度
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出现先增后减的趋势，这可能是因为高量生物质炭对

土壤理化性质的影响过大，改变了适合 Planctomycetota

的生存环境。Chen 等[22]发现，生物质炭施用能显著

降低 Firmicutes 相对丰度，从而导致有机碳周转速度

减慢，说明生物质炭施用可以间接增加土壤有机碳含

量。Gemmatimonadota 与土壤硫酸盐积累相关，具

有厌氧释放磷和需氧吸收磷的特点，能够积累磷酸

盐 [23]，这可能是生物质炭施用处理下土壤全磷显著

提升的原因之一。 

Ascomycota 是大多数区域土壤中的优势真菌

门 [24]。本研究中，生物质炭施用增加了 Ascomycota

的相对丰度(图 1 B)。据报道，Ascomycota 可以通过

分泌降解植物的酶来促进土壤氮素累积[25]，说明生

物质炭施用会增加部分真菌门相对丰度来提高土壤

氮素含量。  

Gaiella 在抑制土壤致病菌方面有着重要作用[26]。

本研究中，生物质炭施用降低了 Gaiella 相对丰度

(图 2A)，同时，生物质炭施用增加了真菌的丰富度

(表 2)，说明生物质炭施用可能会增加土传病害的发

生。Streptomyces 在增强作物营养吸收、促进作物生

长和提升抗逆能力方面有着重要的作用[27]，本研究

中 BC2 处理使 Streptomyces 相对丰度增加，有利于

作物生长。Skermanella 与 pH、硝酸盐、磷、碳、亚

硝酸盐浓度和固氮过程有关[28]，本研究发现生物质

炭施用会增加 Skermanella 的相对丰度，说明棉田施

用生物质炭有利于土壤养分积累。Bryobacter 的相对

丰度随着生物质炭施用量的增加而增加(图 2A)，这

与 Zhou 等[29]的试验结果一致，他们认为 Bryobacter

可能参与土壤磷素循环并与土壤有效磷含量密切相

关，本文 RDA 分析也证实了这一点(图 5A)。 

本研究发现，Chaetomium、Cephalotrichum 和

Mortierella 是根际土壤中的主要真菌属。Chaetomium

多为腐生菌，具有分解纤维素和木质素的能力，在自

然界的物质循环中起重要作用[30]。Chrysosporium 是

重要的纤维素降解真菌，可以促进植物生长[31]。本研

究中，生物质炭施用下 Chaetomium 和 Cephalotrichum

的相对丰度显著升高，有利于土壤养分循环与植物生

长。 

3.2.2  生物质炭影响根际土壤微生物群落的驱动因

子    生物质炭施用对土壤微生物多样性影响的研

究结果并不一致。例如，Wang 等[21]发现，生物质炭

施用会显著增加土壤真菌和细菌的 α 多样性，而微生

物生物量氮(MBN)和微生物生物量碳(MBC)是主要

驱动因子。而 Liu 等[31]发现，生物质炭施用会降低土

壤细菌多样性，本研究结果与其一致。有研究发现，

EC 与土壤盐分含量有关，过高的 EC 可能会抑制

土壤微生物发育，且 EC 是微生物群落的不良预测

因子[32]。本研究也证实 EC 与大多数微生物属呈负相

关关系(图 5)。生物质炭施用显著降低了 EC，说明生

物质炭施用能降低土壤盐分，促进微生物发育。本研

究发现，土壤 AK 是影响微生物群落组成的主要驱动

因素之一，说明生物质炭可以通过改善土壤养分来影

响根际土壤微生物群落。关于微生物群落变化驱动因

子的研究有很大差异，如，Wang 等[14]发现，添加玉

米生物质炭的轻壤土中，土壤有机碳和全氮含量是影

响土壤微生物群落的主导因素；刘师豆等[33]开展的

重金属污染土壤施炭试验发现，土壤速效钾、有机质

和 pH 是影响水稻根际土壤真菌群落的主要环境因

子；阎海涛等[34]在酸性烤烟地的生物质炭施用试验

中指出，土壤可溶性有机碳、pH 和含水率是影响褐

土真菌群落的主要环境因子。综上，微生物群落对生

物质炭响应与土壤类型、作物类型和微生物种类等因

素有关，生物质炭对根际微生物的作用机制是复杂

的，仍需要展开深入的研究。 

4  结论 

生物质炭施用显著降低了土壤 pH、全钾和速效

钾含量，但是提高了土壤有机质、全氮、全磷、碱解

氮和有效磷的含量，总体来看生物质炭施用提高了土

壤养分含量。生物质炭施用的根际土壤中优势细菌门

为变形菌门(Proteobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteriota)

和放线菌门(Actinobacteriota)，主要优势真菌门为子

囊菌门(Ascomycota)和被孢霉门(Mortierellomycota)。

生物质炭施用会降低根际土壤微生物多样性和细菌

丰富度，但会增加真菌的丰富度。土壤电导率、速效

钾和 pH 是影响根际土壤微生物群落的主要影响因

子。总之，生物质炭施用可以提升土壤肥力并改善根

际微生物群落结构，结合土壤肥力和根际微生物群落

最终推荐 9 t/hm2 为最佳施用量。 
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