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广东潮土生物炭对不同水稻品种的

土壤细菌群落的影响

丁　玮，阳树英，刘　洋，张亚宁，张　波
(湖南农业大学 资源环境学院, 湖南 长沙 410128)

摘要: 【目的】探明生物炭对不同水稻品种的土壤细菌群落多样性、丰度及结构的影响，为生物炭在水稻生产中的

应用提供科学依据。【方法】2019年选取广东省江门县台山镇潮土型晚稻田，设置不施生物炭 (对照，CK)、生物

炭施加 3.5 t/hm2(Tr1)、生物炭施加 7 t/hm2(Tr2)为主区，选用 6个不同的常规优质水稻品种‘黄华占’、‘五常

香稻’、‘象牙香占’、‘湘晚籼 17’、‘农香 32’和‘玉针香’进行裂区试验，并进行 16S rRNA基因 V3-V4
高通量测序技术分析。【结果】生物炭 Tr1、Tr2 处理均显著提高了‘玉针香’的土壤细菌群落多样性，生物炭

Tr2处理显著提高了‘玉针香’的土壤细菌群落丰富度，生物炭 Tr1处理显著提高了‘黄华占’的土壤细菌群

落丰富度。共获得细菌 73 门 92 纲 174 目 298 科 682 属 456 种，主要包含变形菌门 Proteobacteria、厚壁菌门

Firmicutes、拟杆菌门 Bacteroidetes、硝化螺旋菌门 Nitrospirae和酸杆菌门 Acidobacteria等 10个主要门类细菌，

其中变形菌门为第 1优势菌 (相对丰度为 30.0%~61.1%)，以 γ–、δ–、α–变形菌纲为优势亚群，某些水稻品种的变

形菌门、拟杆菌门在 Tr2处理较 CK出现显著上升，广古菌门 Euryarchaeota在 Tr1处理较 CK明显上升。生物

炭处理引起了对应土壤细菌群落结构组成在属水平上的变化，食酸菌属 Acidovorax、鞘氨醇单胞菌属

Sphingomonas、土地杆菌属 Pedobacter 等相对丰度较低或极低的土壤细菌类群更敏感，更容易受到生物炭的影

响。与 CK相比，生物炭 Tr1处理对土壤细菌群落组成及分布存在影响。【结论】生物炭处理可在一定程度上对

稻田土壤细菌群落产生影响，水稻品种‘玉针香’和‘黄华占’的土壤细菌群落受生物炭施加影响变化较大，

生物炭处理提高了‘玉针香’和‘黄华占’的土壤细菌群落多样性及丰富度，生物炭处理的差异主要体现在土

壤细菌群落相对丰度上。
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Effects of fluvo-aquic soil biochar on soil bacterial communities of
different rice varieties in Guangdong Province

DING Wei, YANG Shuying, LIU Yang, ZHANG Yaning, ZHANG Bo
(College of Resources and Environment, Hunan Agricultural University, Changsha 410128, China)

Abstract: 【Objective】To discover the effects of biochar on soil bacterial community diversity, abundance and

structure of  different  rice varieties,  and provide a scientific  basis  for  the application of  biochar in paddy field.

【Method】Experiment of split-split plot was designed in the late rice field of Fluvo-aquic soil type in Taishan
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Town  of  Jiangmen  County,  Guangdong  Province  in  2019,  treatments  were  designed  with  no  biochar

application(CK),  biochar  application  of  3.5  t/hm2  (Tr1)  and  7  t/hm2  (Tr2)  as  the  main  plots,  six  different

conventional  high-quality  rice  varieties,  including  ‘Huanghuazhan’,  ‘Wuchangxiangdao’,  ‘Xiangyaxiangzhan’,

‘Xiangwanxian’,  ‘Nongxiang  32’  and  ‘Yuzhenxiang  ’,  were  designed  as  the  subplots  in  each  main  plots.  16S

rRNA gene V3-V4 high-throughput sequencing technology analysis was conducted. 【Result】Biochar Tr1 and

Tr2  treatments  significantly  improved  the  bacterial  community  diversity  of  rice  variety  ‘Yuzhenxiang’,  and

biaochar Tr2 treatment significantly improved the bacterial community richness of rice variety ‘Yuzhenxiang’,

and  also  biaochar  Tr1  treatment  significantly  increased  the  bacterial  community  abundance  of  rice  variety

‘Huanghuazhan’.  A  total  of  73  phyla,  92  classes,  174  orders,  298  families,  682  genera  and  456  species  of

bacteria  were  obtained,  mainly  including  10  main  phyla  of  Proteobacteria,  Firmicutes,  Bacteroidetes,

Nitrospirae, Acidobacteria, etc. Among them, the Proteobacteria are the first dominant bacteria (the proportion

of  relative  abundance  reaching  30.0%~61.1%),  with  γ-,  δ-,  and  α-Proteobacteria  as  the  dominant  subgroups.

Compared with CK, Proteobacteria and Bacteroidetes of some rice varieties showed a significant increase in Tr2

treatment, and Euryarchaeota increased significantly in Tr1 treatment. Biochar treatment caused changes in the

structural  composition  of  the  corresponding  soil  bacterial  community  at  the  genus  level.  Soil  bacterial  groups

with relatively low or extremely low abundance, such as Acidovorax, Sphingomonas and Pedobacter, were more

sensitive  and  susceptible  to  the  impact  of  biochar.  The  Tr1  treatment  had  an  effect  on  the  composition  and

distribution  of  soil  bacteria  compared  with  CK. 【Conclusion】Biochar  treatment  can  affect  the  soil  bacterial

community  in  rice  field  to  some extent,  the  soil  bacterial  communities  of  rice  varieties  of  ‘Yuzhenxiang’ and

‘Huanghuazhan’  are  mostly  affected  by  biochar.  Biochar  treatment  increases  the  soil  bacterial  community

diversity  and  richness  of  rice  varieties  of  ‘Yuzhenxiang’  and  ‘Huanghuazhan’,  and  the  difference  between

biochar treatment is mainly reflected in the relative abundance of soil bacterial communities.
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生物炭是生物质在有限供氧的密闭环境中经

高温热裂解产生的一类富含碳素 (碳质量分数≥

60%) 的性质稳定、难溶以及具有一定程度高度芳

香化的固体物质，主要成分是烷基和芳香结构碳。

在土壤中加入生物炭，能够均衡土壤有机碳库[1]、提

升肥料养分在作物中的利用率[2] 以及提高作物产量[3]

等。土壤微生物是土壤生态环境的重要组成部分，

土壤微生物群落对土壤环境条件的变化十分敏

感[4]，同时，土壤微生物也是土壤养分转化和有机质

分解的关键因子，常被用于评价土壤质量的生物学

特性[5]。已有研究表明，生物炭可提供大量碳源以

利于微生物活动并成为微生物栖息地，为微生物提

供了丰富的食物来源，促进微生物繁殖，进而活化

土壤肥力[6-7]。还有研究表明，生物炭能够影响微生

物多样性及群落结构、改变土壤微生物利用碳源种

类，张秀等[8] 研究表明，施用生物炭能提高土壤中

微生物群落碳源代谢活性及功能多样性。前人研究

结果表明，生物炭可影响土壤细菌群落，但不同水

稻品种施用生物炭对其土壤细菌群落组成及结构

的影响差异性不甚明了。本研究选取广东省江门县

台山镇潮土型双季稻田土壤，种植 6 个品种的常规

优质稻水稻，在收割前进行土壤微生物取样，通过

Ion S5TMXL 高通量测序技术，对 16S rRNA 基因

V3-V4进行测序和分析，比较研究不同水稻品种施

用生物炭对其土壤细菌群落组成及结构的影响差

异性，以期为生物炭改善不同品种稻田土壤细菌群

落环境提供理论依据。 

1   材料与方法
 

1.1    试验点与试验材料

试验在广东省江门市台山市下川岛试验田进

行，下川岛地处北回归线南侧，N21°39′10.49″，
E112°36′46.75″，属亚热带海洋性季风气候，年平均

气温 23℃，年均降雨量 2  279.5  mm，年均日照

1 672.5 h，气候温和，四季如春。潮土种植 6种水稻

品种，分别为黄华占 (Hua)、五常香稻 (Wu)、象牙香

占 (Ya)、湘晚籼 17(X)、农香 32(N)、玉针香 (Yu)，
供试生物炭是稻壳生物炭。 
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1.2    试验设计

试验采用裂区设计。试验以生物炭处理为主

区，以水稻品种为副区。其中，主区面积 120 m2，副

区面积 20 m2，重复 3次。潮土中生物炭施用量设 3
个处理，分别为 0（对照）、3.5 和 7.0 t/hm2，依次

记作 CK、Tr1 和 Tr2。在田间水稻移栽前，一次性

通过人工翻耕将不同处理的生物炭施入土壤。施入

前，各小区田埂均采用耐用的黑色塑料薄膜进行覆

盖包裹，以防止不同处理之间发生窜肥窜水的情

况，对试验地水稻按照当地常规管理制度进行日常

管理。 

1.3    样品采集及分析方法

收割前利用取土钻采集水稻土壤 0~15 cm 土

层土壤样品，五点土样法取样后迅速混匀，装在聚

乙烯自封袋中，放入冰盒带回实验室，委托诺禾致

源生物科技有限公司进行土壤 DNA 的提取、文库

构建以及高通量测序。 

1.4    基因组 DNA 的提取和 PCR 扩增及高通量

测序

对样本的基因组DNA进行提取，检测DNA的纯

度和浓度，使用无菌水稀释样本 DNA至 1 ng·μL−1。

以稀释后的基因组 DNA 为模板，选择 1 6 S
rRNA基因 V3-V4区引物鉴定细菌多样性。PCR产

物进行电泳，检测纯化 PCR 产物，剪切回收目标条

带。使用 Ion Plus Fragment Library Kit 48 rxns建库

试剂盒进行文库的构建，经 Qubit 定量和文库检测

合格后，使用 Ion S5TMXL进行上机测序。 

1.5    数据分析

根据 Ion S5TMXL下机数据，先对 Reads进行剪

切、拆分，与注释数据库进行比较，去除其中的嵌合

体序列得到最终的有效数据。全部 Clean reads 默
认以 97%的一致性聚类成为 OTUs，选取出现频数

最高的 OTUs 作为代表序列，与 SILVA132 的

SSUrRNA数据库进行物种注释分析,序列进行均一

化处理。使用 Qiime 软件 (V1.9.1) 计算 Chao1、
Shannon、Simpson 和 ACE 指数，使用 R 软件

(V2.15.3) 绘制稀释曲线并进行 Alpha 多样性指

数组间差异分析、Beta 多样性指数组间差异分析，

绘制 NMDS 图。数据采用 SPSS(21.0) 软件进行

分析。 

2   结果与分析
 

2.1    测序序列的质量控制

通过对 42个土壤样品细菌 V3-V4区高通量测

序，根据优化标准对所测序列去杂后，结果显示共

获得 3 336 672条 Clean reads，平均读长大于 414 bp，
相似度为 0.97 的条件下，对土壤中细菌的覆盖率

为 97.9%~98.5%，由图 1可知，所有样本 OTU数量

稀释曲线都急剧上升后趋向平坦，表示各样本高通

量测序数据量渐近合理，能够较准确地反映土壤微

生物的丰富度和多样性。 

2.2    土壤细菌群落多样性和丰富度分析

选用 Shannon 指数、Simpson 指数比较菌群中

优势种种类的丰富程度，反映细菌群落多样性，选

用 Chao1指数和 ACE指数反映细菌群落的数量丰

富度。由表 1 可知，Shannon 指数的范围是 6.708~
9.706，Simpson指数的范围是 0.919~0.995，Chao1指
数的范围是 3 024.949~4 746.209，ACE 指数的范围

是 3 169.582~4 339.961。Tr1、Tr2 处理均显著提高

了品种 Yu 的细菌群落多样性 (P<0.05)，但 Tr1、
Tr2 之间差异不显著。Tr2 处理显著提高水稻品种

Yu的细菌群落丰富度 (P<0.05)。Tr1处理显著提高

了水稻品种 Hua的细菌群落丰富度 (P<0.05)。水稻

品种 Yu 在 CK 处理时细菌群落多样性显著低于其

他品种 (P<0.05)，但 Tr2 处理时水稻品种 Yu 的细

菌群落丰富度显著高于品种 Hua、Wu和 N(P<0.05)。 

2.3    土壤细菌群落组成分析

本研究采用 97% 相似水平为标准界定 OTU，

对 OTU 代表序列进行聚类和物种注释，共检测出

细菌 73 门、92 纲、174 目、298 科、682 属和

456 种，细菌群落具有较高的多样性。由图 2 门水

平的细菌相对丰度柱状图可知，在门水平上占优势

水平的为变形菌门 Pro t eobac t e r i a、厚壁菌门

Firmicutes、拟杆菌门 Bacteroidetes、硝化螺旋菌门

Nitrospirae、蓝藻细菌门 Cyanobacteria、酸杆菌门

Acidobacteria、绿弯菌门 Chloroflexi、泉古菌门

Crenarchaeota、放线菌门 Actinobacteria 和广古菌
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图 1    土壤样本稀释曲线

Fig. 1    Soil sample rarefaction curve
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表 1   基于 OTU 的土壤细菌群落多样性指数1)

Table 1    Diversity index of soil bacterial community based on OTU
 

品种

Variety
处理

Treatment
香农指数

Shannon index
辛普森指数

Simpson index
Chao1指数

Chao1 index
ACE指数

ACE index
黄华占

Huanghuazhan(Hua)
CK 8.966±0.05abA 0.989±0.006aA 3 480.75±517.08bA 3 563.55±537.94bA

Tr1 9.706±0.45aA 0.995±0.002aA 4 179.17±316.40aA 4 339.96±213.84aA

Tr2 8.091±1.24bA 0.969±0.022aA 3 490.21±836.31bB 3 586.29±830.62bA

农香32
Nongxiang32(N)

CK 8.921±0.30aA 0.979±0.004aA 3 866.23±347.77aA 3 951.35±380.68aA

Tr1 9.348±0.04aA 0.984±0.006aA 4 044.71±157.98aA 4 128.83±192.08aA

Tr2 8.671±0.19aA 0.984±0.006aA 3 468.91±569.14aB 3 538.57±588.43aA

五常香稻

Wuchangxiangdao(Wu)
CK 8.683±0.14aA 0.979±0.005aA 3 816.22±187.40aA 3 946.03±228.30aA

Tr1 9.253±0.66aA 0.987±0.007aA 4 191.22±353.26aA 4 300.22±318.69aA

Tr2 8.521±0.70aA 0.986±0.005aA 3 235.06±789.02aB 3 334.52±839.40aA

湘晚籼17
Xiangwanxian 17(X)

CK 8.424±1.89aA 0.976±0.026aA 3 518.03±797.80aA 3 655.60±744.40aA

Tr1 9.023±0.35aA 0.979±0.005aA 4 045.54±289.53aA 4 121.37±284.28aA

Tr2 8.931±0.64aA 0.983±0.004aA 3 832.92±747.80aAB 3 947.94±753.74aA

象牙香占

Xiangyaxiangzhan(Ya)
CK 8.651±1.24aA 0.975±0.021aA 3 561.74±695.16aA 3 598.91±691.79aA

Tr1 8.988±0.09aA 0.972±0.004aA 4 074.37±52.38aA 4 234.22±5.95aA

Tr2 8.956±0.54aA 0.987±0.005aA 3 696.07±627.56aAB 3 787.12±622.64aA

玉针香

Yuzhenxiang(Yu)
CK 6.708±1.00bB 0.919±0.047bB 3 024.95±367.96bA 3 169.58±292.43bA

Tr1 8.682±0.14aA 0.980±0.001aA 3 637.90±127.86abA 3 735.90±125.70abA

Tr2 8.738±0.73aA 0.984±0.005aA 4 746.21±1530.11aA 4 073.96±257.00aA

　1) 表中数据为平均值±标准差，n=3；同列数据后的不同小写字母表示同一水稻品种在不同生物炭施加量处理下差异显著；

同列数据后的不同大写字母表示同一生物炭施加量处理下不同水稻品种间差异显著(P<0.05，Duncan’s法)
　1) Data are means±standard deviations, n=3; Different lowercase letters in the same column indicate significant differences of the
same variety among different biochar treatments, different capital letters in the same column indicate significant differences among
different rice varieties under the same biochar treatment(P<0.05, Duncan’s test)
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图 2    生物炭不同施加量处理在门水平上对土壤细菌相对丰度的影响

Fig. 2    Effects of different biochar application amounts on the relative abundance of soil bacteria at phylum level

  第 3 期 丁　玮，等：广东潮土生物炭对不同水稻品种的土壤细菌群落的影响 45  

 

 
 



门 Euryarchaeota。细菌群落第 1优势类群为变形菌

门，其相对丰度为 30.0%~61.1%，主要包括 3 个亚

类：γ–变形菌 (Gamma-proteobacteria)、δ–变形菌

(De l t a -p ro t eobac te r i a ) 和 α–变形菌 (A lpha -
proteobacteria)，其所占的比例范围分别为 9.1%~
52.5%、5.7%~17.9%和 2.9%~8.6%，其中，以 γ–变形

菌和 δ–变形菌为优势菌纲。细菌群落第 2大优势类

群为厚壁菌门，其相对丰度为 13.4%~30.6%；且绝

大部分为芽孢杆菌纲 Bacilli。细菌群落第 3大优势

类群为拟杆菌门，其相对丰度为 3.3%~11.1%，其主

要有拟杆菌纲 Bacteroidia和懒杆菌纲 Ignavibacteria。
细菌群落组成中优势菌门类型在生物炭不同

施加量处理后无较大区别，但生物炭不同施加量处

理间的细菌相对丰度有所区别。各水稻品种 Tr2处
理相较 Tr1 处理均使变形菌门的相对丰度上升，其

中以品种 Hua变化最为明显，品种 Hua的变形菌门

相对丰度 Tr2处理为 53.5%，显著高于 CK处理 (相
对丰度为 31.2%，P<0.05)。Tr1 处理降低了品种 X、
N、Yu 的相对丰度，其中品种 Yu 的变形菌门相对

丰度 Tr1 处理 (30.0%) 显著低于 CK 处理 (61.1%，

P<0.05)。品种 Yu的拟杆菌门相对丰度随着生物炭

的施加而逐渐上升，Tr2 处理的相对丰度 (11.4%)

较 CK(3.3%) 明显上升 (P<0.05)。品种 Hua 的酸杆

菌门相对丰度 Tr2处理 (4.5%)较 CK(8.0%)明显下

降 (P<0.05)。广古菌门的相对丰度则随着生物炭的

施加，Tr1 处理较 CK 明显上升，Tr2处理较 CK 明

显下降 (P<0.05)。厚壁菌门、硝化螺旋菌门在部分

品种中同样存在相似趋势，但未表现出显著性差

异。水稻土壤在 CK处理的各菌门相对丰度存在品

种间的显著性差异，其中，品种 Yu的变形菌门相对

丰度在 CK 处理时显著高于除品种 X 外的其他品

种 (P<0.05)，以 γ−变形菌相对丰度 52.5%相较其他

品种存在极显著差异 (P<0.01)；品种 Hua的硝化螺

旋菌门相对丰度在 CK 处理时显著高于除品种

Ya 外的其他品种 (P<0.05)，品种 Ya 的硝化螺旋菌

门相对丰度在 CK 处理时也显著高于品种 Yu(P<
0.05)。不同生物炭施加量对不同菌种门的相对丰度

影响不尽一致；不同品种的水稻对土壤细菌群落相

对丰度存在影响。

相对丰度较高的前 20 属细菌中，根据各细菌

类群的平均相对丰度排名，将未能在 97%相似度上

分类的归类为 Unidentified。由图 3可见，马赛菌属

Massilia 相对丰度为 1.2%~41.4%、芽孢杆菌属

Bacillus 相对丰度为 9.4%~24.1%，均为优势菌属，
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图 3    生物炭不同施加量处理在属水平上对土壤细菌相对丰度的影响

Fig. 3    Effect of different biochar application amounts on the relative abundance of soil bacteria at the genus level
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除此之外，其他各细菌类群的平均相对丰度均小

于 2.0%，主要有不动杆菌属 Acinetobacter、寡养单

胞菌属 S t e n o t r o p h o m o n a s、未鉴定的蓝细菌

(Unidentified Cyanobacteria)、未鉴定的梭状芽孢杆

菌 (Unidentified Clostridiales)、膨胀芽胞杆菌属

Tumebacillus 等。食酸菌属 Acidovorax、鞘氨醇单胞

菌属 Sphingomonas、土地杆菌属 Pedobacter 等菌属

的相对丰度均在 Tr2 处理时较 CK 组显著上升

(P<0.05)，相对丰度较小或极小的菌属易在生物炭

处理后出现显著性差异。马赛菌属在水稻品种

Yu的 CK处理相对丰度为 41.4%，极显著高于其他

水稻品种 (P<0.01)；不动杆菌属在水稻品种 Hua的
Tr2 处理相对丰度为 14.1%，显著高于其他水稻品

种及处理 (P<0.05)。可见，生物炭处理引起了对应

土壤细菌群落结构组成在属水平上的变化，相对丰

度较低或极低的土壤细菌类群更敏感，更容易受到

生物炭的影响。 

2.4    不同土壤细菌群落间的关系分析

如图 4 所示，对各土壤样本序列进行非度量多

维尺度 (Non-metric multi-dimensional scaling,
NMDS) 分析，各水稻品种均显示出 Tr1 处理组内

差异最小，CK 则相对组内差异较大，Tr2 处理则相

对组内差异最大。尽管生物炭不同施加量处理下各

样本的组内差异略大，但 CK 组较生物炭 Tr1 处理

在空间位置上有明显分离，而 Tr2 处理的土壤样本

与 CK 组土壤样本的空间距离较近，说明各水稻品

种均表现出在 Tr1处理下相较 CK组土壤细菌群落

组成有差别。
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图 4    土壤细菌群落结构的非度量多维尺度 (NMDS) 分析

Fig. 4    Non-metric multi-dimensional scaling (NMDS)
analysis of soil bacterial community structure

 

对门水平上的物种相对丰度进行聚类分析，聚

类结果 (图 5) 显示，各处理在门水平上的细菌主要

分为 3 个分支，主要以 T r 1 分类聚类在一起，

CK 与 Tr2 处理聚类在一起，说明施用生物炭

Tr2 处理与 CK 组的菌群丰度相似性较 Tr1 处理更

高，Tr1处理对土壤细菌群落的分布存在影响。
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图 5    门水平上的土壤细菌相对丰度聚类分析

Fig. 5    Cluster analysis of relative abundance of soil
bacteria at phylum level

  

3   讨论与结论
 

3.1    生物炭对土壤细菌群落多样性及丰富度的

影响

研究表明，土壤微生物与其所处的环境密切相

关，改变环境因素会引起微生物群落结构及其组成

的变化[9]；土壤细菌多样性指数大，说明供微生物生

长的营养物质较丰富[10]。本研究表明，Tr1、Tr2 处

理均显著提高了水稻品种 Yu的土壤细菌群落多样

性，同时 Tr2 处理还显著提高了水稻品种 Yu 的细

菌群落丰富度；生物炭 Tr1 处理显著提高了水稻品

种 Hua 的细菌群落丰富度；相较于 CK 处理，生物

炭 Tr1处理对土壤群落结构也存在影响，这与Muha-
mmad等[11]、Doan等[12] 研究生物炭在适宜施加范围

内能够改善微生物丰富度、群落多样性[9,13] 及群落

结构的结果一致。生物炭施加的促进作用主要在于

生物炭为细菌生长补充了丰富的碳源，土壤中溶解

性有机碳是土壤微生物群落的能量和微生物细胞

组成成分的主要来源以及土壤微生物新陈代谢的

主要产物，适量的外部碳源能激发细菌的生长繁

育[14]。生物炭 Tr1处理较 CK组显著提高了水稻品

种 Hua 的土壤细菌群落丰富度，但 Tr2 处理较

CK 无显著性差异，这一结果与 Dempster 等[15]、常

栋等[16] 研究结果相似，可能是因为微生物对有机质

正当分解的碳氮质量比为 25∶1，所以当生物炭施加

后，需要消耗土壤中有效态氮素，但因土壤中的有
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效态氮素含量有限，因此当生物炭施加过量时，土

壤中碳氮比增大，反而导致微生物的分解作用变

慢，抑制了土壤细菌群落多样性以及物种丰富度[17]。 

3.2    生物炭对土壤细菌群落组成的影响

本研究中发现，不同生物炭处理并没有改变主

要优势菌群门的种类，但优势类群的相对丰度存在

显著差异，各处理均以变形菌门为最优势菌门，其

中以 γ−、δ−、α−变形菌纲为优势亚群，具有丰富的

代谢多样性，Lesaulnier 等[18] 的研究还发现土壤中

变形菌门大多为革兰阴性菌，其中许多细菌负责固

氮，可增加土壤中的氮素营养，参与 N、P、C等元素

循环[19-20]，促进植物的生长[21-22]，这与周佳等[23]、毛

立晖 [24] 研究得到的稻田土壤细菌优势菌群相似。

本研究结果发现，生物炭在 Tr2 处理的土壤中变形

菌门相对丰度明显上升，其中以水稻品种 Hua的变

化最为显著，表明生物炭的施加促进了土壤细菌群

落的固氮功能。拟杆菌门具有降解糖类及一种分布

广泛的难降解的有毒有机物多环芳烃的能力[25]，试

验结果表明，水稻品种 Yu 的拟杆菌门相对丰度随

着生物炭的添加而上升，表示提升了糖类降解的能

力。生物炭施加使得变形菌门及拟杆菌门相对丰度

的变化结果与冯慧琳等[26]、朱孟涛等[27] 在生物炭施

加对土壤细菌群落的影响研究中所得结果一致。在

属分类水平，隶属于变形菌门的马赛菌属以及隶属

于厚壁菌门的芽孢杆菌属是优势属，优势属的相对

丰度无显著性差异；但生物炭 Tr2 处理显著提升了

食酸菌属、鞘氨醇单胞菌属、土地杆菌属等菌属的

相对丰度，这些菌主要隶属于变形菌门或拟杆菌

门，因此生物炭施加能够促进固氮的功能，而引发

变化的主要原因可能在于生物炭的结构特性是多

孔并且具有巨大比表面积，炭表面的功能基团具有

专性吸附作用，能够在土壤中有效吸附包括溶解性

有机碳在内的易矿化有机碳和 NH4+[11]，所以当生物

炭被施入稻田后，稻田土壤理化性质及养分含量发

生了改变，土壤中相对丰度较低的细菌菌属比优势

菌属对土壤环境因子的微小变化更敏感，因此也更

容易发生改变[28]。虽然马赛菌属、芽孢杆菌属等细

菌的相对丰度在生物炭施加处理后也出现了波动，

但因其相对丰度较高，微小的外在环境变化并未改

变其在群落结构组成中的优势地位。 

3.3    结论

生物炭 Tr1、Tr2 处理显著提高了水稻品种

Yu的土壤细菌群落多样性，Tr2处理显著提高了水

稻品种 Yu 的细菌群落丰富度，生物炭 Tr1 处理显

著提高了水稻品种 Hua 的细菌群落丰富度。细菌

群落组成中占优势的菌门类型在生物炭不同施加

量处理间无较大区别，但处理间细菌相对丰度上有

所区别，某些水稻品种的生物炭 Tr1 或 Tr2 处理主

要提高了变形菌门、拟杆菌门以及广古菌门的相对

丰度，这些细菌在提高土壤养分方面具有一定作

用。生物炭处理引起了对应土壤细菌群落结构组成

在属水平上的变化，相对丰度较低或极低的土壤细

菌类群更敏感，更容易受到生物炭的影响。与

CK 组相比，生物炭 Tr1 处理对土壤细菌群落组成

及分布存在影响。水稻品种 Hua和 Yu的土壤细菌

群落受生物炭施加影响变化较大。生物炭处理的差

异主要体现在土壤细菌群落相对丰度上。
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