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摘  要：本研究以烤烟品种 K326 为材料，基于连续 5 年连作(C)和轮作(R)定位田进行为期 1 年的试验，并设定 4 种施用生物质炭

处理：B0(0 kg/hm2)、B1(300 kg/hm2)、B2(750 kg/hm2)和 B3(1 500 kg/hm2)，比较两种耕作模式下 4 种生物质炭处理对土壤微生物残

体碳积累特征的影响。结果表明：在连作模式下，与 C-B0 相比，各处理土壤氨基糖、残体碳含量均显著增加(P<0.05)，表现为

C-B0<C-B1<C-B2<C-B3；其中 C-B1、C-B2、C-B3 的土壤氨基糖总量和微生物残体碳分别增加了 13.26%、24.22%、36.20% 和 10.53%、

20.23%、32.89%；但各处理间土壤微生物残体碳对有机碳的贡献值均未发生显著变化。在轮作模式下，与 R-B0 相比，各处理间土

壤氨基糖、微生物残体碳及微生物残体碳对有机碳的贡献均表现出随生物质炭施用量的增加呈先增后降的趋势，且在 R-B1 出现最

大值。同时，在 B0、B1 处理下，轮作中土壤氨基糖、微生物残体碳及微生物残体碳对有机碳的贡献值均显著高于连作(P<0.05)，

而 B2、B3 处理下，连作中土壤氨基糖和微生物残体碳含量显著高于轮作(P<0.05)。Mantel-test 检验及 RDA 分析表明，土壤有机碳

是影响连作土壤氨基糖及微生物残体碳含量的首要因素。综上，在生产实践中轮作配合生物质炭施用是调节土壤–烤烟–微生物生态

系统稳定性的有效途径，可以有效缓解植烟土壤连作障碍，实现烟草可持续种植。 

关键词：烤烟；种植模式；土壤有机碳；氨基糖；微生物残体碳 
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Abstract: The flue-cured tobacco variety K326 was used as the material, a one-year experiment was conducted based on a 

long-term field trial with 5 years of C and R. Four biochar application rates were set: B0 (0 kg/hm2), B1 (300 kg/hm2), B2 (750 

kg/hm2), and B3 (1 500 kg/hm2). The effects of the four biochar treatments on the accumulation of soil microbial residue carbon 

under the two cropping systems were compared. Results showed that under C, compared to C-B0, C-B1, C-B2 and C-B3 

significantly increased soil amino sugar and residue carbon contents (P<0.05) by 13.26%, 24.22%, 36.20%, and 10.53%, 20.23%, 

32.89%, respectively. However, there was no significant difference in the contribution of microbial residue carbon to organic 

carbon among different treatments. Under R, compared to R-B0, soil amino sugar, microbial residue carbon, and the contribution 

of microbial residue carbon to organic carbon all increased first and then decreased with increasing biochar application rate, with 

the maximum values under R-B1. Furthermore, under B0 and B1, the values of amino sugar, microbial residue carbon, and the 

contribution of microbial residue carbon to organic carbon were significantly higher under R than under C (P<0.05). Conversely, 

under B2 and B3, the contents of amino sugar and microbial residue carbon were significantly higher under C than under R 

(P<0.05). Mantel test and RDA analysis indicated that soil organic carbon was the primary factor influencing amino sugar and 

microbial residue carbon contents under C. In conclusion, R combined with biochar application is an effective approach to 

regulating the stability of soil-tobacco-microbial ecosystem, which can effectively mitigate continuous cropping obstacles in 
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tobacco cultivation and achieving sustainable tobacco production. 

Key words: Tobacco; Cropping systems; Soil organic carbon; Amino sugars; Microbial residue carbon 

 

烟草(Nicotiana tabacum L.)是我国重要的经济作

物之一[1]。云南优越的自然条件，使其成为全国烤烟

种植面积最大的优质产区[2]，然而，由于耕地资源限

制和粮食作物产区相对比较集中且存在争地矛盾等

因素的影响，云南省烤烟连作现象日益普遍[3]。长期

连作会引起植烟土壤生态系统失调，烤烟病虫害频

发，进而严重影响烤烟品质和产量[4]。高林等[5]研究

发现，长期连作显著降低了植烟区土壤中细菌的多样

性，同时提高了真菌的多样性，连作 4 年后土壤中细菌

和真菌的群落结构及组成均发生显著变化。Tan 等[6]研

究进一步表明，多年烟草连作使得土壤养分含量和细

菌多样性减少，同时一些关键类群丰度发生显著变

化，这些因素共同导致了土传病害增加、生产潜力下

降以及烟草质量受损。因此，植烟土壤生态系统的失

衡被认为是引起烤烟连作障碍的主要原因之一。相较

连作，烤烟与农作物合理轮作能够改善土壤结构及其

微生态环境，提高土壤肥力和酶活性，减少病害的发

生[1,3,7]，从而有利于烤烟产量及品质提升。生物质炭

是一种含碳多孔材料，具有可再生性、低成本、高孔

隙度等特点[8]，不仅能直接作用于土壤，还能通过调

节土壤性质和植物根系代谢间接影响土壤微生物多

样性[9]，也能防控土传病害[10]，被广泛用作土壤改良

剂。大量研究表明，生物质炭能有效降低植烟连作土

壤的自毒效应，保留大量的土壤养分，进一步促进烟

草的生长[11]。同时，生物质炭的孔隙结构通过改变土

壤微生物的相对丰度和群落组成，进而促进烤烟的发

育和生物量积累[12]。赛子林等[13]研究发现，在植烟

连作土壤中施用生物质炭有利于构建土壤真菌群落

的多样性及网络结构的稳定性。因此，施用生物质炭

能够有效改善植烟连作土壤结构和微生物环境，提升

烟草产量与品质，实现可持续种植。 

土壤有机碳(Soil organic carbon，SOC)指含碳化

合物的复杂混合物，由动植物组织和不同分解阶段的

微生物生物量组成，是土壤质量的重要组成部分[14]。

微生物残体指微生物增殖、死亡或分泌形成的细胞外

聚合残留物[15]，其在土壤中的持续积累对碳动态具有

重要影响[16]。有研究表明[17]，全球农田土壤(0 ~ 20 cm

表层土壤)中微生物残体碳对有机碳的平均贡献高达

51%。氨基糖(Amino sugars，Ass)作为微生物残体的

重要标识物，主要来源于微生物的细胞壁且有较高的

稳定性和异源性，是评价土壤微生物群落结构和功能

的重要指标之一[18]。其中，胞壁酸(Muramic acid，

MurN)作为细菌微生物残体的标识物，它是以细菌细

胞壁作为唯一来源；氨基葡萄糖(Glucosamine，GluN)

存在于真菌和细菌中，对氨基糖的贡献较大。细菌中

胞壁酸和氨基葡萄糖的含量比为 1∶2；同时，

GluN/MurN 的比值用于反映真菌与细菌细胞壁残留

物的相对比例[19-20]。Angst 等[21]研究发现，相较于生

物可利用的植物源输入，土壤中某些微生物分类群和

微生物群落多样性在控制微生物坏死团碳(特别是在

矿物有机质)中发挥着十分重要的作用。然而，烤烟

长期连作通过降低土壤微生物多样性、增加病原菌积

累、改变土壤养分循环及理化性质等方式影响微生物

群落[4-6]。此外，烤烟连作土壤中微生物残体碳如何

变化及其影响因素的研究相当有限。因此，探究植烟

土壤中微生物残体碳对有机碳的固存和稳定，这对于

理解连作障碍中微生物群落的变化具有重要意义。 

曲靖市拥有优越的气候条件和丰富的土地资源，

使其成为全国最大的优质烟叶生产基地[22]。本研究

结合曲靖烟区实际生产情况，以烤烟品种 K326 为试

验材料，依托连续 5 年连作和轮作(烟草−玉米轮作)

的定位试验田进行试验，比较两种耕作模式下不同生

物质炭施用量对土壤微生物残体碳积累特征的影响，

探讨了微生物残体碳对土壤有机碳的贡献特性，揭示

生物质炭在缓解连作障碍中的作用机制。通过本研

究，旨在为解决烤烟连作障碍问题提供科学理论依据

和实践指导。 

1  材料与方法 

1.1  试验区概况与供试材料 

试验地位于云南省曲靖市沾益区 (25°40′ N，

103°39′ E)，全年气候温和，降水充沛，干湿季分明，

属低纬度高原季风气候。试验地为连续 5 年连作烟田

和 5 年轮作(烟草−玉米轮作)烟田，试验田地势平坦、

肥力均匀，土壤类型均为红壤土，基本理化性质见表

1。供试生物质炭为经 600 ℃热解的玉米秸秆生物质

炭，基本理化性质为 pH 10.09，有机质 899.00 g/kg，

全氮 10.09 g/kg，全磷 3.61 g/kg，有效磷 100.89 mg/kg，

速效钾 14.59 g/kg。供试烟草品种为 K326(玉溪中烟

种子有限责任公司提供)，采用漂浮育苗的方式培育，

待烟苗生长到四叶期，选取长势一致的健康烟苗进行

移栽。 
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表 1  供试土壤基本理化性质 
Table 1  Initial physicochemical parameters of tested soil 

耕作模式 pH 有机质(g/kg) 碱解氮(mg/kg) 有效磷(mg/kg) 速效钾(mg/kg) 全氮(g/kg) 

连作 4.97 29.40 93.20 21.42 304.98 1.56 

轮作 5.60 32.71 126.20 51.70 401.23 1.61 

 

1.2  试验设计及取样 

试验设置 2 种耕作模式，4 个生物质炭处理(表

2)，采用随机区组设计，各处理 3 次重复，每个小区

(60.61 m2)100 株烟，共计 24 个小区，1 100 株/667m2；

根据当地的农艺措施，生物质炭采用种植前穴施(基

肥与生物质炭混合均匀一次施入)，有机肥全部用作

基肥，肥料的基肥追肥比例为 5∶5，按当地优质烟

叶生产规范进行田间管理。 

烟草于 2021 年 2 月 10 日开始培育，2021 年 4

月 25 日进行移栽。待烤烟移栽 65 d 后，每个小区随

机选取 3 株烤烟，将其根际土样混为一个重复，每小

区 3 次重复。将烟株完整取出后，抖落松散土壤，收

集根系附近土壤。将土壤装入无菌聚丙烯袋中，放置

冰盒带回实验室。过 2 mm 筛，去除土壤中的细根碎

石等杂质。每个土壤样本被分成两部分：一部分放置

实验室，等待自然风干后，用于测定土壤理化性质和

土壤氨基糖含量；另一部分储存在−20 ℃冰箱，用于

测定土壤含水量、铵态氮。 

表 2  试验设计 
Table 2  Experimental design 

耕作模式 处理组 处理方法 

C-B0 对照，生物质炭添加量 0 kg/hm2

C-B1 生物质炭添加量 300 kg/hm2 

C-B2 生物质炭添加量 750 kg/hm2 

连作(C) 

C-B3 生物质炭添加量 1 500 kg/hm2 

R-B0 对照，生物质炭添加量 0 kg/hm2

R-B1 生物质炭添加量 300 kg/hm2 

R-B2 生物质炭添加量 750 kg/hm2 

轮作(R) 

R-B3 生物质炭添加量 1 500 kg/hm2 

 

1.3  土壤样品测定 

1.3.1  土壤理化性质测定    土壤理化性质测定方

法参照《土壤农化分析》[23]。土壤含水量(Soil water 

content，SWC)用铝盒将新鲜土壤置于 105 ℃烘箱持

续烘干 48 h 至恒重后，计算烘前烘后差值；土壤 pH

采用 pH 计测定(土水比 1∶2.5)；土壤有机碳(Soil 

organic carbon，SOC)和全氮(Total nitrogen，TN)用元

素分析仪(Vario MAX，Elementar，德国)测定，土壤

全磷(Total phosphorus，TP)用钼锑抗比色法测定。土

壤铵态氮(Nitrate nitrogen，NH4
+-N)采用紫外分光光度

法(酚二磺酸比色法)测定。 

1.3.2  土壤氨基糖的测定及计算    根据 Indorf 等[24]的

方法提取土壤氨基糖，并进行了少量修改[25]。胞壁酸

(Muramic acid，MurN)、氨基葡萄糖(Glucosamine，

GluN)、氨基半乳糖(Galactosamine，GalN)的浓度使

用高性能液相色谱仪(Dionex Ultimate 3000，Thermo 

Fisher Scientific) ， 配 备 十 八 烷 基 硅 化 硅 胶 柱

(Accclaim120 C18，150 mm，4.6 mm，3 μm，Thermo 

Fisher Scientific)，用邻苯二醛进行柱前衍生化处理。

根据含有混合氨基糖的标准溶液的色谱图对单个氨

基糖进行鉴定和定量。 

从总 GluN 中扣除细菌来源的 GluN，可以获得

表征真菌残留物的真菌来源氨基葡萄糖 (Fungal 

glucosamine，F_GluN)： F_GluN GluN 2 MurN     

179.17 251.23 。氨基糖总量(Total Ass)为各氨基糖含

量之和。微生物残体碳含量由 GluN 和 MurN 计算转

换得到，计算公式如下[26]： 

 FNC GluN 179.17 2 MurN 251.23 179.17 9        

(1) 
BNC MurN 45   (2) 
MNC FNC BNC   (3) 

式中：FNC 表示真菌残体碳；BNC 表示细菌残体碳；

MNC 表示微生物残体碳；GluN 表示氨基葡萄糖；

MurN 表示胞壁酸；179.17 和 251.23 是 GluN 和 MurN

的分子量；9 和 45 分别是真菌残体碳和细菌残体碳

的转换系数。 

1.4  数据分析 

采用 Excel 2019 对各项基础土壤数据进行整理。

运用 SPSS 26.0 中单因素方差分析(One-way ANOVA)

比较同一耕作模式下不同生物质炭添加量处理间的差

异，采用 Ducan 法进行多重比较(α=0.05)；耕作模式与

生物质炭处理的交互作用运用双因素方差分析；F 检验

后通过独立样本 t-检验分析同一生物质炭处理间不同

耕作模式间的差异性。Mantel-test 用于计算土壤氨基糖

及微生物残体碳与土壤理化性质间的相关性，使用 R

软件，vegan 包和 MASS 包计算。Canoco 5、Origin 2018、

R 软件进行绘图。所有数据均为平均值±标准误。 
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2  结果与分析 

2.1  耕作模式与生物质炭处理下土壤理化性质特征 

由表 3 可知，生物质炭处理对 pH、SOC、TP、

NH4
+-N、C/N 均显著影响，而 SOC 同时受耕作模式、

生物质炭处理及二者交互作用的共同影响(P<0.05)。

在连作中，与 C-B0 相比，C-B1、C-B2、C-B3 中 SOC 

分别增加了 2.19%、19.45%、31.92%，同时 C/N 分

别增加了 20.51%、19.93%、68.13%；TP 分别降低了

17.12%、11.64%、26.71%。在轮作中，与 R-B0 相比，

R-B1、R-B2、R-B3 中 pH 和 C/N 分别显著增加了

12.44%、 14.13%、 16.90% 和 46.12%、 41.66%、

46.72%，而 NH4
+-N 显著减低了 73.87%、93.03%、

94.43% (P<0.05)。 

表 3  不同耕作模式中土壤理化性质 
Table 3  Soil physiochemical properties under different tillage practices 

处理 pH SWC(%) SOC(g/kg) TN(g/kg) TP(g/kg) NH4
+-N(mg/kg) C/N 

C-B0 6.73 ± 0.32 a 12.33 ± 0.90 a 7.30 ± 0.13 b 0.95 ± 0.21 a 1.46 ± 0.08 a 1.43 ± 0.74 a 8.63 ± 2.12 b 

C-B1 7.25 ± 0.04 a 11.41 ± 0.31 a 7.46 ± 0.29 b 0.72 ± 0.04 a 1.21 ± 0.04 bc 0.56 ± 0.24 a 10.40 ± 0.86 ab 

C-B2 6.72 ± 0.40 a 12.49 ± 1.61 a 8.72 ± 0.53 a 0.88 ± 0.12 a 1.29 ± 0.08 ab 2.25 ± 0.64 a 10.35 ± 1.68 ab 

C-B3 7.17 ± 0.02 a 10.73 ± 0.62 a 9.63 ± 0.38 a 0.66 ± 0.01 a 1.07 ± 0.04 c 0.66 ± 0.17 a 14.51 ± 0.52 a 

R-B0 6.51 ± 0.48 b 12.31 ± 0.84 a 7.01 ± 0.12 a 0.98 ± 0.26 a 1.29 ± 0.19 a 2.87 ± 0.84 a 8.09 ± 1.73 b 

R-B1 7.32 ± 0.09 a 9.47 ± 1.26 a 7.26 ± 0.47 a 0.61 ± 0.04 a 1.09 ± 0.03 a 0.75 ± 0.49 b 11.82 ± 0.49 a 

R-B2 7.43 ± 0.05 a 12.30 ± 1.10 a 7.21 ± 0.22 a 0.64 ± 0.05 a 1.02 ± 0.01 a 0.20 ± 0.02 b 11.46 ± 0.73 a 

R-B3 7.61 ± 0.09 a 10.31 ± 0.59 a 6.78 ± 0.15 a 0.57 ± 0.04 a 0.95 ± 0.05 a 0.16 ± 0.02 b 11.87 ± 0.51 a 

P ns ns *** ns * ns ns 

B * ns * ns ** * * 

P×B ns ns ** ns ns * ns 

注：pH，酸碱度；SWC，含水量；SOC，有机碳；TN，全氮；TP，全磷；NH4
+-N，铵态氮；C/N，有机碳与全氮之比。C，连作

耕作模式；R，轮作耕作模式。B0，生物质炭 0 kg/hm2(对照组)；B1，生物质炭 300 kg/hm2；B2，生物质炭 750 kg/hm2；B3，生物质炭

1 500 kg/hm2；P：耕作模式，B：生物质炭处理。同列不同小写字母表示同一耕作模式下不同用量生物质炭处理间差异显著(P<0.05)；方

差分析中，*、**、***分别表示各因素及其交互作用的影响在 P<0.05、P<0.01、P<0.001 水平上显著，ns 表示差异不显著。 

 

2.2  耕作模式与生物质炭处理下土壤氨基糖累积

特征 

由图 1 可知，生物质炭处理及二者的交互作用对

MurN、GalN、GluN、F-GluN、Total Ass、F-GluN/MurN

均有显著影响(P<0.05)。在连作中，随着生物质炭含

量的增加，GalN、GluN、F-GluN、Total Ass 均呈现

显著增加的趋势(P<0.05)，表现为 C-B0<C-B1<C-B2< 

C-B3(图 1A ~ 1E)。与 C-B0 相比，C-B1、C-B2、C-B3

中 F-GluN/MurN 均显著增加(P<0.05)，分别增加了

22.44%、41.62%、30.24%(图 1F)。在轮作中，与 R-B0

相比，R-B2、R-B3 中 MurN、GalN、GluN、F-GluN、

Total Ass 显著降低(P<0.05)，分别下降了 16.50%、

17.24%、 18.69%、 18.96%、 18.12% 和 17.85%、

25.92%、26.60%、27.70%、25.96%(图 1A ~ 1E)。随

着生物质炭施用量的增加，连作中土壤各氨基糖含量

逐渐增加(图 1B ~ 1D)；在生物质炭 B2、B3 处理时，

其含量显著高于轮作(P<0.05)。 

2.3  耕作模式与生物质炭处理下土壤微生物残体

碳累积及其对有机碳的贡献特征 

由图 2 可知，耕作模式对 BNC、FNC/BNC 有显

著影响，而生物质炭处理及二者的交互作用均对

FNC、BNC、MNC、FNC/BNC 有显著影响(P<0.05)。

在连作中，随着生物质炭含量的增加，FNC 和 MNC

呈显著增加的趋势(P<0.05)，表现为 C-B0<C-B1< 

C-B2<C-B3(图 2A ~ 2C)。在轮作中，与 R-B0 相比，

FNC、BNC、MNC 均表现出一致的变化趋势，其中

R-B2 和 R-B3 的值显著降低(P<0.05)，分别降低了

18.85%、16.39%、18.23% 和 27.65%、18.03%、24.72%，

R-B1 的值无显著变化且为最大值(图 2A ~ 2C)。在生物

质炭 B0、B1 下，连作中 FNC、BNC、MNC 显著低于

轮作；而在 B2、B3 下，其值显著高于轮作(P< 0.05)。

其中，FNC/BNC 反映了真菌和细菌对微生物残体的相

对贡献。在连作中，与 C-B0 相比，C-B1、C-B2、C-B3

中 F N C / B N C 均显 著增 加 ( P < 0 . 0 5 ) ， 分别 
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(图中不同小写字母表示同一耕作模式下不同用量生物质炭处理组间差异显著(P<0.05)。*、**、***分别表示达 P<0.05、P<0.01、P<0.001 显

著水平，ns 表示不显著。下同) 

图 1  不同耕作模式中土壤氨基糖的含量 
Fig. 1  Content of soil amino sugars under different tillage practices 

 

图 2  不同耕作模式中土壤微生物残体碳的含量 
Fig. 2  Contents of soil microbial residue carbon under different tillage practices 
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增加了 22.11%、41.58%、30%(图 2D)；在轮作中，

各处理组 FNC/BNC 均无显著变化。 

由图 3 可知，耕作模式、生物质炭处理及其交互

作用对 FNC/SOC、MNC/SOC 有显著影响，耕作模

式、生物质炭处理对 BNC/SOC 显著影响。在连作中，

与 C-B0 相比，C-B1、C-B2、C-B3 中 BNC/SOC 均

有下降，分别下降了 5.32%、20.24%、15.69%(图 3B)。

在轮作中，与 R-B0 相比，R-B1 中 FNC/SOC、

BNC/SOC、MNC/SOC 均无显著差异且为最大值，

R-B2 和 R-B3 均显著降低 (P<0.05)，分别下降了

21.23%、18.65%、20.45%和 25.35%、14.83%、22.15%。

在生物质炭 B0、B1 下，连作中 FNC/SOC、BNC/SOC、

MNC/SOC 显著低于轮作(P<0.05)；在生物质炭 B2、

B3 下，轮作中 BNC/SOC 显著高于连作(P<0.05)。 

 

图 3  不同耕作模式中土壤微生物残体碳对有机碳的贡献 
Fig. 3  Contributions of soil microbial residue carbon to organic carbon under different tillage practices 

 

2.4  耕作模式与生物质炭处理下理化因子对氨基

糖及微生物残体碳的影响特征 

由图 4 可知，在连作中，pH 与 TN、TP 显著负相

关，与 C/N 显著正相关；SOC 与 C/N 显著正相关，与

TP 显著负相关；TN 与 TP 显著正相关，与 C/N 显著负

相关；土壤氨基糖、微生物残体碳受 SOC、TP、C/N

的显著正影响(P<0.05)，其中受 SOC 影响最大(图 4A)。

在轮作中，pH 与 TN、TP 显著负相关，与 C/N 显著正

相关；TN 与 TP 显著正相关，与 C/N 显著负相关；TP

与 C/N 显著负相关(P<0.05)；而土壤氨基糖和微生物残

体碳与土壤理化性质无显著相关性(图 4B)。 

此外，根据连作中土壤氨基糖及微生物残体碳与

土壤理化性质的 RDA 分析结果可知，RDA1 和 RDA2

两轴解释了 88.56% 的差异信息，其中 SOC 对土壤

氨基糖变异的解释度最高，为 70.9%(F=24.4，P=0.002) 

(图 5A)。RDA1 和 RDA2 两轴解释了 89.21% 的差异

信息，其中 SOC 对微生物残体碳变异的解释度最高，

为 66.2%(F=19.6，P=0.002)(图 5B)。 

 

(*、**、***分别表示达 P<0.05、P<0.01、P<0.001 显著水平) 

图 4  不同耕作模式中土壤氨基糖及微生物残体碳受土壤理化性质的影响 
Fig. 4  Effects of soil physicochemical properties on amino sugars and microbial residue carbon under different tillage practices 
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(pH，酸碱度；SWC，含水量；SOC，有机碳；TN，全氮；TP，全磷；C/N，有机碳与全氮之比；MurN，胞壁酸；GalN，氨基半乳糖；

GluN，氨基葡萄糖；F-GluN，真菌氨基葡萄糖；Total Ass，氨基糖总量；F-GluN/MurN，真菌氨基葡萄糖与胞壁酸之比；FNC，真菌残

体碳；BNC，细菌残体碳；MNC，微生物残体碳；FNC/BNC，真菌残体碳与细菌残体碳之比) 

图 5  连作模式中土壤氨基糖及微生物残体碳与土壤理化性质的 RDA 分析 
Fig. 5  Redundancy analysis (RDA) of soil amino sugars and microbial residue carbon in relation to soil physicochemical properties under 

cropping patterns 

 
 

3  讨论 

3.1  耕作模式与生物质炭处理下土壤氨基糖及其

残体碳累积特征的影响 

生物质炭是一种富含碳的物质，因其稳定性和多

孔性而被用于改善土壤质量[8]。在不同的耕作模式中

施用生物质炭对土壤氨基糖含量的影响可以通过多

种机制表现出来。本研究发现，随着生物质炭施用量

的增加，连作土壤中氨基糖含量显著增加；这与之前

的研究结果一致，长期连作可能导致土壤养分耗竭和

微生物多样性下降，施用生物质炭一定程度能缓解连

作引起的“土壤疲劳”，改善土壤环境，进而促进氨

基糖积累[11]。同时生物质炭也改善了植烟土壤微生态

环境，从而为微生物提供更好的生存场所，增强了微

生物的活性和多样性[27]。相反，在轮作中，300 kg/hm2

的生物质炭有利于土壤中氨基糖的积累；而随着施用

量的增加，氨基糖的含量显著下降。本研究推测，作

物轮作中多样化的植物残体输入和更健康的微生物

群落可能与生物质炭形成协同作用，进一步提高氨基

糖含量；而过量生物质炭可能改变微生物的群落结构

和活性，同时影响有机质的分解，从而影响氨基糖的

生成和积累。这与 Xie 等[28]对生物质炭调节小麦−玉

米轮作的研究结果类似。 

同样，随着生物质炭施用量的增加，连作中土壤

微生物残体碳显著增加；而轮作中微生物残体碳表现

出先增后降的趋势，这与土壤氨基糖的变化类似。植

物−微生物−土壤之间的相互作用一直保持着动态平

衡[29]；长期连作土壤中养分匮乏、微生物群落单一，

而生物质炭的输入改变了土壤中微生物群落结构，促

进了养分循环，从而调节烟叶的生长及代谢[30]；也

增加了微生物活性及代谢，导致了微生物残体碳的积

累，进而一定程度上缓解了植烟土壤连作障碍。相反，

轮作土壤中养分较均衡，且微生物活性及多样性较

高；过量的生物质炭输入反而抑制了微生物的活性，

导致积累较少微生物残体碳。此外，随着生物质炭施

用量的增加，连作中土壤氨基糖及残体碳含量逐渐增

加且显著高于轮作，这可能是微生物在不同养分条件

下的应对策略不用。有研究表明[31]，不同连作年限

土壤中施用一定量生物质炭，有利于促进微生物群

落组成和结构的改变，提高了土壤中真菌丰度及多

样性。 

3.2  耕作模式与生物质炭处理下土壤微生物残体

碳对有机碳贡献的影响 

在土壤碳循环和土壤有机质形成中微生物的合

成代谢活动发挥着重要作用，而不仅仅是作为其矿化

到 CO2 的参与者，这也被纳入“土壤微生物碳泵”

的概念框架[32-33]。本研究发现，微生物坏死团对有机

碳的贡献达 50% 以上，同时真菌残体碳的贡献高于

细菌残体碳；这与 Liang 等[16]对微生物坏死团对土壤

有机质贡献的定量评价的结果一致。这可能由于土壤
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中的细菌残留物主要被分解为多肽，可直接被微生物

利用[34]；而真菌残留物周转时间较长[35]，并且在长

期内对有机碳的稳定贡献更大。在保护性耕作的农田

中，Yang 等[36]也发现真菌比细菌更能决定土壤有机

碳的增加。因此，对于田间管理需要促进微生物生物

量的形成和坏死体的保存，以维持健康的土壤状况。

微生物坏死团是土壤有机碳储存的重要贡献者，是微

生物利用的资源池[32]。Kallenbach 等[37]研究表明，微

生物生理直接受到农业管理的影响，并与有机碳循环

和储存密切相关。本研究发现，连作土壤中施用不同

比例生物质炭后土壤微生物残体碳对有机碳的贡献

并没有显著变化；这与 Liu 等[38]研究结果一致，外源

碳输入促进了微生物的同化与代谢，但微生物残留物

对有机碳的相对贡献可能具有一定饱和性。此外，土

壤中有机碳的截获过程由微生物代谢周转和植物组

分存留共同调控[39]，连作土壤中氨基糖及微生物残

体碳含量随着生物质炭施用量的增加而增加，同时土

壤中有机碳含量同样增加，这也导致微生物残体碳对

有机碳的贡献没有发生显著变化。然而，与连作相比，

轮作中未施用及适量施用生物质炭(300 kg/hm2)后，

土壤中细菌、真菌及微生物残体碳对有机碳的贡献比

显著增加，说明轮作土壤中适量添加生物质炭有利于

增加微生物的群落结构和活性，进而提高其贡献

比。因此，阐明土壤微生物生存策略形成微生物坏

死团的机制，对理解农业生态系统有机碳储量具有

重要意义。 

3.3  耕作模式与生物质炭处理下土壤氨基糖及微

生物残体碳的影响因素 

通过 Mantel-test 检验及 RDA 分析，本研究发现

土壤有机碳是影响连作中土壤氨基糖及微生物残体

碳含量的最主要因素；这与吕付泽等[40]探究免耕和

不同秸秆覆盖量下土壤微生物群落组成及残留物的

变化的研究结果类似，土壤有机碳是影响微生物群落

组成及其残留物积累的重要因素之一。Huang 等[41]

研究表明，土壤有机碳和活微生物量是影响土壤微生

物残留量动态的主要因素。土壤的生物地球化学性质

对于微生物残留物在土壤中的持久性尤为重要[42]，

连作土壤中养分及微生物较单一匮乏，不足以维持微

生物残留物的积累，而外源有机碳的输入有利于改善

土壤环境、提高微生物的活性及代谢，一定程度上能

缓解植烟土壤连作障碍。相反，轮作土壤中，土壤氨

基糖及微生物残体碳未明显受到土壤理化因素的影

响，这可能与土壤中养分充足和功能多样性较高有

关。Zhang 等研究表明[43]，轮作通过增加碳输入的数

量、质量和化学多样性，促进了土壤群落和生物-非

生物之间的相互作用，对土壤有机质的形成和储存产

生了积极影响。本研究推测，连作中土壤有机碳的变

化在短期内对微生物残体碳的影响可能更加显著，而

生物质炭的影响需要更长时间或在特定条件下才能

显现。因此，下一步将进行长期的田间试验，更深入

探索生物质炭施用对连作障碍的缓解机制，以期为缓

解烤烟连作障碍提供理论与试验参考。 

4  结论 

本研究比较分析了轮连作烤烟耕作模式土壤配

施不同量玉米秸秆生物质炭处理下的根际土壤微生

物残体碳积累特征及影响因素。本研究结果表明，生

物质炭施用对土壤微生物残体积累的影响因耕作模

式而异。在连作中，随着生物质炭施用量的增加，土

壤氨基糖和微生物残体碳含量均显著提升，但其对土

壤有机碳的贡献率保持稳定；而在轮作模式下，土壤

氨基糖、微生物残体碳及土壤微生物残体碳对有机碳

的贡献呈现先升高后降低的响应趋势。进一步分析发

现，土壤有机碳含量是决定连作模式中土壤微生物残

体积累的关键控制因素。土壤微生物群落结构组成及

多样性导致了连作和轮作土壤间的差异，而施用生物

质炭有利于增加连作土壤中微生物的活性及多样性，

能达到缓解植烟土壤连作障碍及土壤改良作用。 
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