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生物炭连续还田对苏打盐碱水稻土养分及真菌群落结构的影响

李红宇,张巩亮,范名宇,郑桂萍,吕艳东
(黑龙江八一农垦大学农学院,黑龙江省现代农业栽培技术与作物种质改良重点实验室,黑龙江 大庆163000)

摘要:以苏打盐碱土为供试土壤,设置0,3.0,7.5,12.0,16.5t/hm25个梯度生物炭还田量,通过盆栽试验

研究不同量生物炭连续多年还田对苏打盐碱水稻土养分及真菌群落结构的影响。结果表明:(1)不同量生

物炭还田后,提高了土壤pH、有机质、速效钾、有效磷和全磷含量,土壤全氮和全钾含量呈现先增加后降低

的趋势,对盐碱土起到了改良的效果。(2)IlluminaMiSeq测序结果表明,还田量为7.5t/hm2时,Aphelid-

iomycota、担子菌门以及链格孢属的相对丰度显著高于对照;还田量为12.0t/hm2时,子囊菌门、毛霉亚门

以及被孢霉属的相对丰度显著高于对照,相关分析显示土壤理化特性与菌门和菌属的相对丰度关系密切,

表明生物炭通过调节土壤的理化特性,从而影响真菌的相对丰度。(3)生物炭还田处理对土壤真菌α多样

性影响不显著,对土壤真菌群落结构产生一定的影响,其中高生物炭还田量处理对其影响更为显著。进一

步利用冗余分析(RDA)研究影响群落结构变化的环境因子表明,全钾含量对群落结构影响最大。
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EffectsofContinuousBiocharReturningonNutrientsofSoda
Saline-AlkaliPaddySoilandFungalCommunityStructure
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(CollegeofAgronomy,HeilongjiangBayiAgricultrualUniversity,KeyLaboratoryofCropGenetic,

BreedingandCultivation,HeilongjiangProvincialDepartmentofEducation,Daqing,Heilongjiang163000)

Abstract:Withsodasaline-alkalipaddysoilasthetestsoil,5treatmentsof0,3.0,7.5,12.0,16.5t/hm2

weresettoinvestigatetheeffectsofcontinuousbiocharreturningonnutrientsofsodasaline-Alkalipaddysoil
andfungalcommunitystructurethroughpotexperiment.Theresultsshowedthat:(1)ThesoilpH,organic
matter,availablepotassium,availablephosphorusandtotalphosphoruswereincreasedandthetotalnitrogen
andtotalpotassiumshowedatrendofincreasingatfirstandthendecreasingwiththedifferentamountsof
biocharreturning,whichamendedthesaline-alkalisoil.(2)IlluminaMiSeqsequencingresultsshowedthat
relativeabundanceofAphelidiomycota,BasidiomycotaandAlternariaunder7.5t/hm2 wassignificantly
higherthanthatofcontrolandtherelativeabundanceofAscomycota,MucoromycotaandMortierellaunder
12.0t/hm2wassignificantlyhigherthanthatofcontrol.Correlationanalysisindicatedthatsoilphysicochemical
characteristicswerecloselyrelatedtotherelativeabundanceoffungalphylaandgenus,suggestingthat
biocharaffectedtherelativeabundanceoffungibyregulatingthephysicochemicalpropertiesofsoil.(3)Biochar
returningtreatmenthadlittleinfluenceonfungalαdiversity,whilehadacertainimpactonthestructureof
soilfungalcommunity,especiallyatahigherbiocharreturninglevel.Redundancyanalysis(RDA)that
furtheranalyzedtheenvironmentalfactorsaffectingthechangeofcommunitystructure,indicatedthatthe
totalpotassiumcontenthadthegreatestimpactonthecommunitystructure.
Keywords:biochar;sodasaline-alkalipaddysoil;soilnutrient;fungalcommunitystructure

  土地盐碱化是世界正面临且亟待解决的问题之

一。据统计,世界盐碱土地面积约10亿hm2,且每年

以(1~1.5)×106hm2的速度递增[1]。我国东北地区

苏打盐碱地总面积达500万hm2[2],是世界三大苏打



盐碱土集中分布的地区之一,也是中低产田的集中分

布区。与滨海或内陆盐碱土相比,苏打盐碱土的pH
高,通透性差,肥力低下,从而制约在农业上的开发利

用[3]。东北地区作为我国最重要的商品粮生产基地,
秸秆资源十分丰富。利用秸秆制成的生物炭具有多

孔、高比表面积、高阳离子交换、高芳香化、表面官能

团丰富、富含营养等独特的理化性质,对降低土壤容

重、增大孔隙度、增加通气性和持水量、提高土壤有机

质含量和营养元素的吸附、减少养分淋溶及提高肥料

养分利用率效果显著[4-5],是盐碱地改良的优良物料。
土壤微生物是土壤生态系统中不可缺少的活跃

组成成分,是养分循环转化的驱动力,也是评价土壤

质量的潜在指标[6-7]。因此,研究添加生物炭对苏打

盐碱土壤微生物的影响,在一定水平上能够反映生物

炭对土壤质量的影响效果。生物炭对微生物的影响

主要有2个方面:一是生物炭本身多孔性的微观结构

和巨大的比表面积可为微生物提供良好的环境;二是

生物炭除了本身能提供少量营养物质外,还可以通过

吸附养分或改良土壤性质间接影响微生物活力、丰度

和多样性[8]。有研究[9-10]指出,土壤真菌丰度随着生

物炭施用量的增加而增加,生物炭对微生物多样性的

影响因其添加时间长短而不同。短期添加生物炭后,
土壤细菌、真菌和放线菌多样性均有增加的趋势,施
用生 物 炭 多 年 后,土 壤 真 菌 多 样 性 没 有 显 著 变

化[10-12]。生物炭的添加量同样对土壤微生物群落结

构存在显著影响。当生物炭添加量过低时,微生物群

落结构无明显变化,而当施炭量达到一定值以上时,
微生物群落结构则会发生明显改变[13]。

目前,关于生物炭还田对土壤改良以及土壤微生

物群落影响的研究成果较多,多数试验以短期研究和

改良酸性土壤为主。生物炭连续多年还田对苏打盐

碱地土壤真菌群落影响的报道较少,对苏打盐碱地改

良作用的机制也尚未明确。为此,本试验探讨了生物

炭连续多年还田对土壤养分变化和微生物群落结构

特征的影响以及二者的相关关系,以期为苏打盐碱地

土壤改良和秸秆资源的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2014—2018年在黑龙江八一农垦大学校内

盆栽试验基地(26°10'N,119°23'E)进行,大庆市属东北半

湿润—半干旱草原—草甸盐渍区,土地盐碱化类型以苏

打碱化草甸土、沼泽化草甸土和苏打盐化草甸碱土为

主,土壤在盐化的同时伴随着碱化过程。年日照时间

2726h,无霜期166d,年平均气温4.2℃,夏季平均气

温23.2℃,农作物生长发育期气温日差达10℃以

上,年降水量427.5mm,年蒸发量1635mm。

1.2 试验材料与设计

供试水稻品种为“垦鉴稻5号”,供试生物炭材料

为水稻秸秆炭,购于辽宁金和福农业开发有限公司,
其基本理化性质为pH9.04,碳含量56.61%,氮含量

13.60%,灰分含量21.07%。采用盆栽试验,盆钵高

30.5cm,单因素完全随机试验设计,5个水平,分别

为生 物 炭 每 年 还 田 量0t/hm2(CK)、3.0t/hm2

(RB1)、7.5t/hm2(RB2)、12.0t/hm2(RB3)和16.5
t/hm2(RB4),3次重复,每次重复种植4盆。2014年

在黑龙江八一农垦大学校内取0—15cm土层的苏打

盐化草甸碱土,土壤全盐含量0.5%,pH8.8,碱解氮

含量98.75mg/kg,有效磷含量12.10mg/kg,速效钾

含量193.70mg/kg,有机质含量18.00g/kg。将风

干粉碎的供试土壤12.00kg与生物炭和基肥充分混

拌后装入盆钵,向盆钵内加水至水层稳定,人工搅浆

模拟水整地。泥浆沉降5天后插秧,插秧规格为每盆

4穴,每穴3苗。氮肥选用尿素和硫酸铵,磷肥选用

磷酸二铵,钾肥选用硫酸钾,基肥施入 N、P、K含量

分别为39.6,69.0,42.0kg/hm2,分蘖肥和调节肥分

别施入N含量为28.35,9.35kg/hm2,穗肥施入N和

K含量分别为14.39,28.50kg/hm2。其他管理措施

按当地常规生产进行。试验连续进行5年,每年每处

理还田生物炭量及管理措施相同。

1.3 试验方法

1.3.1 土 壤 取 样 方 法 生物炭连续还田第5年

(2018年)的6月中旬(水稻分蘖期),每处理使用土

壤取样器采集0—10cm土壤样品,3次重复,每次重复

为4盆,各3个样点的混合样。每份土样分为2份:其中

1份装入无菌密封袋后,迅速置于液氮中带回实验室,
在-80℃下保存,供土壤微生物种群结构多样性分

析;另1份置于避光通风处风干,挑去肉眼可见细根

和杂质,过2mm筛,用于土壤养分含量测定。

1.3.2 土壤基本理化性质测定 参照鲁如坤[14]方法

测定土壤化学性质。土壤有机质含量采用重铬酸钾

法测定;全氮含量采用凯氏定氮法测定;土壤全磷含

量采用氢氧化钠熔融—钼锑抗比色法测定;土壤全钾

含量、速效钾含量采用原子吸收分光光度法测定;土
壤碱解氮含量采用扩散法测定;土壤速效磷含量采用

碳酸氢钠浸提—钼锑抗比色法测定;土壤pH 采用

pH计(电位法)测定。

1.3.3 土壤总DNA的提取、真菌ITS序列的PCR
扩增及高通量测序 称取0.5g土样,利用 mobio土

壤微生物DNA强力提取试剂盒PowerSoil􀆿 DNA
IsolationKit进行真菌基因组DNA提取,随后对样

本进行ITS1区域的扩增,引物为5’-CTTGGT-
CATTTAGAGGAAGTAA-3’和5’-GCTGCGT-
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TCTTCATCGATGC-3’。PCR扩增反映体系为

50μL,反应程序为:95℃预变性5min;35个循环包

括(95℃,30s;50℃,30s;72℃,40s);72℃,7
min。扩增完毕后建立样本原始文库,采用Illumina
Hiseq2500平台(IlluminaCorporation,USA),2×
250bp的双端测序策略对文库进行测序。对原始数

据进行拼接(FLASH,version1.2.11),将拼接得到的序

列进行质量过滤(Trimmomatic,version0.33),并去除嵌

合体(UCHIME,version8.1),得到高质量的Tags序列。
样本测序深度指数值达99%以上,则证明测序数据量合

理。真菌物种注释数据库选用Unite(http://unite.ut.
ee/index.php)。土壤微生物总DNA的提取、测序委托

北京百迈客生物科技有限公司完成。

1.4 数据处理

采用Excel2003进行数据整理,用DPSv7.05软

件进行方差分析,运用GraphPadprism6.02软件完

成绘图。在相似性97%的水平上对序列进行聚类

(USEARCH,version10.0),以测序所有序列数的

0.005%作为阈值过滤OTU;采用R软件进行主坐标

分析(PCoA)法研究不同处理间群落结构组成差异;
冗余分析(RDA)研究土壤理化性质和微生物群落结

构之间的关系;使用 Mothur(versionv.1.30)软件对

样品Alpha多样性指数进行评估。

2 结果与分析

2.1 土壤理化特性的比较

从表1可以看出,生物炭连续还田5年后,RB2、

RB3、RB4处理的pH、有机质、全磷和速效钾含量显著提

高,RB1与CK差异不显著。pH呈RB3>RB2>RB4>
RB1>CK的趋势,相互差异显著。有机质和速效钾含量

随着生物炭还田量的增加呈增加趋势,其中RB3和RB4
显著高于RB2,RB2显著高于RB1和CK。RB1、RB2处

理的全氮含量显著高于对照,而RB3、RB4显著低于对

照。RB2的碱解氮显著高于其他处理,其他处理之间差

异不显著。RB1~RB4处理的有效磷相互差异不显著,
显著高于CK。全钾处理间差异不显著。

表1 不同处理土壤理化特性的比较

处理 pH
有机质/

(g·kg-1)
全氮/

(g·kg-1)
全磷/

(g·kg-1)
全钾/%

碱解氮/

(mg·kg-1)
有效磷/

(mg·kg-1)
速效钾/

(mg·kg-1)

CK 7.67c 22.40c 2.16b 0.40d 2.15a 103.10b 25.13b 306.00c
RB1 7.77c 24.20c 2.42a 0.43cd 2.18a 97.40b 32.87a 289.33c
RB2 8.17b 30.27b 2.45a 0.45bc 2.17a 138.27a 31.23a 354.33b
RB3 8.46a 34.13a 1.56c 0.47ab 2.15a 89.60b 32.33a 392.67a
RB4 8.08b 36.70a 1.69c 0.51a 2.13a 97.45b 33.13a 395.33a

  注:每列数据后不同小写字母表示Duncan多重比较不同处理在5%水平下差异显著。下同。

2.2 土壤真菌相对丰度的比较

排名前10的菌门分别为子囊菌门(Ascomycota)、
Aphelidiomycota、担 子 菌 门(Basidiomycota)、壶 菌 门

(Chytridiomycota)、被孢霉门(Mortierellomycota)、轮虫

门(Rotifera)、毛霉亚门(Mucoromycota)、芽枝霉门(Blas-
tocladiomycota)、Anthophyta、单毛壶菌门(Rozellomyco-
ta)。着重分析生物炭还田后相对丰度产生显著差异的

菌门(图1)。子囊菌门相对丰度范围为15.73%~
45.03%,生物炭还田后其相对丰度呈现增加趋势,RB3
处理达到 了 最 大 值,显 著 高 于 对 照 和 其 他 处 理。

Aphelidiomycota相对丰度范围为3.60%~24.03%,

RB2处理显著高于对照和其他处理,其他处理均低

于对照,其中 RB1和 RB4与对照差异达到显著水

平。担子菌门相对丰度范围为0.36%~2.16%,随着

还田量的增加,呈现先增加后降低的趋势,RB2处理

显著高于对照和其他处理,RB3处理显著低于对照。
毛霉亚门相对丰度范围为0.05%~0.48%,RB3和

RB4处理分别显著高于和低于对照。
进一步分析生物炭连续还田对相对丰度影响较

大的菌属(图2)。裂壳菌属(Schizothecium)、链格孢

属(Alternaria)、被孢霉属(Mortierella)和柄孢壳属

(Zopfiella)相对丰度变化范围分别为0.74%~
3.40%,0.08%~0.84%,0.17%~0.82%,0.03%~
0.32%。RB2处理中链格孢属的相对丰度显著高于

对照和其他处理,RB3处理中裂壳菌属和被孢霉属

相对丰度分别显著低于和高于对照,RB4处理中柄

孢壳属的相对丰度显著高于对照和其他处理,其余处

理与对照间差异均未达到显著水平。综合表明,RB2
和RB3处理对菌门和菌属相对丰度影响较大。相关

分析(表2)表明,土壤理化性质指标与门和属水平下

物种的相对丰度关系密切,推测生物炭通过调节土壤

理化性质,从而影响真菌的相对丰度。
2.3 土壤真菌群落多样性比较

在97%相似度水平下,各处理Alpha多样性统计结

果见表3。真菌OTU数量为361~428,呈RB1>RB2>
CK>RB3>RB4的趋势,各处理与对照间差异不显著。
以Chao1和ACE指数衡量物种丰度,即物种数量的多

少。除RB4处理的Chao1和ACE指数低于对照外,
其他处理均高于对照。Simpson和Shannon指数用

于衡量物种多样性,Shannon指数值越大,Simpson
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指数值越小,说明样品的物种多样性越高。RB2和

RB4处理的Simpson值低于对照,而Shannon值高

于对照,其中RB4处理的Simpson最小,Shannon指

数值最大,但各处理的所有指数与对照间的差异均未

达显著水平,表明生物炭添加对真菌 OTU 指数和

Alpha多样性的影响不显著。

  注:图中不同小写字母表示Duncan多重比较不同处理在5%水平下差异显著。下同。

图1 不同处理对真菌门水平上物种相对丰度的影响

图2 不同处理对真菌属水平上物种相对丰度的影响

2.4 生物炭连续还田对真菌群落结构的影响

为研究生物炭连续还田后真菌群落结构的变化,
基于OTU层次进行PCoA分析,选取贡献率最大的

主坐标组合(图3)。第一、二主坐标轴对真菌群落结

构变异的解释量分别为15.74%和11.25%。各处理

的3次重复距离较接近,表示同一处理的样品群落结

构相似度较高。CK、RB1、RB2在PC1轴上的投影

较为接近,位于轴的左侧,RB4在PC1轴上的投影位

于轴的右侧,与对照明显区分开。说明生物炭添加对

土壤真菌群落结构产生一定的影响,但是高生物炭还

田量对其影响更为显著。
将土壤理化性质与排名前10的真菌属进行

RDA分析(图4),明确影响群落结构变化的环境因

子。图4中射线与射线之间的关系由夹角表示,钝角
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表示负相关,锐角表示正相关。RDA分析表明,2个

主要轴特征值分别为19.7%和10.66%。裂壳菌属和

链格孢属与全钾、全氮和碱解氮呈正相关关系,柄孢

壳属与pH、有效磷、全磷、有机质含量以及速效钾含

量呈正相关关系,被孢霉属与速效钾、全钾、全磷、全

氮含量呈正相关关系,与其他环境因子呈负相关关

系。针对土壤真菌区系结构和土壤理化指标的Man-
tel检验结果(表4)表明,全钾含量对群落结构的影

响最大,但是所有的土壤环境因子与真菌群落结构差

异不相关。
表2 土壤理化特性与真菌相对丰度的相关性分析

真菌 pH 有机质 全氮 全磷 全钾 碱解氮 有效磷 速效钾

子囊菌门 0.89* 0.71 -0.76 0.59 -0.28 -0.43 0.55 0.73
Aphelidiomycota 0.17 -0.10 0.45 -0.27 0.27 0.91* -0.34 0.02

担子菌门 -0.37 -0.36 0.87* -0.32 0.53 0.90* -0.16 -0.41
毛霉亚门 0.58 0.04 0.01 -0.11 0.54 0.03 0.31 0.08
裂壳菌属 -0.58 -0.23 0.61 -0.09 0.08 0.59 -0.16 -0.32
链格孢属 0.20 0.10 0.53 0.03 0.34 0.97** 0.07 0.10
被孢霉属 0.58 0.00 0.09 -0.19 0.52 0.24 0.13 0.09
柄孢壳属 0.35 0.81 -0.75 0.88* -0.84* -0.39 0.44 0.75

  注:*和**分别表示两者在P<0.05和P<0.01水平显著相关。

表3 不同处理土壤真菌群落丰富度指数和多样性指数

处理 OTU ACE指数 Chao1指数 Simpson指数 Shannon指数 覆盖度/%
CK 406±11ab 415.53±10.47ab 420±10ab 0.056±0.009a 4.02±0.009a 99.96
RB1 428±6a 440.86±3.26a 442±3a 0.069±0.024a 3.49±0.058a 99.96
RB2 418±18a 425.95±18.06a 429±20ab 0.049±0a 4.33±0.04a 99.96
RB3 394±3ab 435.14±16.37a 438±18a 0.059±0.021a 4.07±0.38a 99.91
RB4 361±29b 366.36±30.12b 369±32b 0.021±0a 4.47±0.17a 99.97

  注:表中数据为平均值±标准差;同列不同小写字母表示各处理间差异显著(P<0.05)。

图3 不同处理主坐标分析

3 讨 论
3.1 生物炭连续还田对苏打盐碱水稻土理化特性的

影响

已有大量的研究[15-16]表明,生物炭能够改善土壤

的理化特性,但是关于生物炭对苏打盐碱土改良效果

的长期定位试验报道较少。生物炭多为碱性,并且生

物炭中含有较多的盐基离子,施入土壤后这些离子得

到一定程度的释放,交换土壤中的氢离子和铝离子,
导致土壤pH升高[17]。本研究结果表明,土壤pH随

生物炭连续还田量的增加呈先升后降的趋势,还田量

12.0t/hm2pH 最高,显著高于其他处理,原因可能

是苏打盐碱土土质黏重,孔隙度低,随生物炭还田量

的增加,土壤通透性和pH同步增加,离子淋洗加速,
达到一定程度之后,pH则呈下降趋势。

注:TP为全磷;AK为速效钾;OC为有机质;AP为有效磷;AN

为碱解氮;TN为全氮;TK为全钾;Schizothecium 为裂壳菌

属;Coprinopsis为鬼伞属;Aspergillus 为曲霉菌;Clados-

porium 为枝孢属;Phlebopus为脉柄牛肝菌属;Endochytri-

um 为内囊壶菌属;Zopfiella 为柄孢壳属;Alternaria 为链

格孢属;Mortierella为被孢霉属。

图4 土壤真菌群落与土壤环境因子的冗余分析

生物炭本身具有丰富的矿质成分,特殊的微孔结

构和极强的吸附能力能够较好地吸附并固定土壤中

植物生长所必需的营养元素,减少土壤淋溶引起的土
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壤养分流失,从而有效调控土壤中营养元素的循环,达
到改良土壤的目的[18-19]。本研究表明,生物炭连续还田

5年,土壤有机质、有效磷、全磷和速效钾含量均明显增

加,而全钾含量随着生物炭施用量的增加呈先增加后降

低的趋势,其原因可能是生物炭本身含有的钾含量低于

土壤中钾含量,随着添加量的增加,对土壤全钾含量有

一定的稀释作用,降低了混合土壤中的全钾含量;另外

可能是生物炭施用较大程度地增加了土壤速效钾含量,
来自土壤或生物炭中的钾更多地被作物吸收利用。已

有研究[20]证实,生物炭施用能增加植物对钾素的吸收利

用,从而使土壤中剩余的钾量降低[10]。3个处理的碱解

氮含量均低于对照,与郭伟等[21]、赵铁民等[22]的研

究结果相似,原因是生物质炭具有比表面积大、孔隙

结构发达的特点,施入土壤后使土壤的通气性得到改

善,耕层土壤所受的扰动比较大,加速了土壤中尿素

的挥发,使得土壤中碱解氮的百分比减少[8]。土壤类

型和生物炭种类不同,可能导致其对不同营养元素的

吸附能力存在差异,不同植物对不同营养元素的利用

效率也存在差异,这些可能是生物炭引起不同类型土

壤中营养元素含量存在差异的原因。
表4 Mentaltest分析

参数 pH 有机质 全氮 全磷 全钾 碱解氮 有效磷 速效钾

r -0.06 -0.12 -0.06 -0.06 0.41 0.19 0.03 -0.14
P 0.62 0.92 0.66 0.59 0.07 0.18 0.35 0.90

  
3.2 生物炭连续还田对真菌相对丰度的影响

土壤微生物作为土壤生物的重要组成者,以及土壤

各项生态功能的重要参与者,其丰度和多样性可灵敏反

映土壤环境变化。真菌是有机物质分解和土壤生物量

的主要组成部分,在农业生态系统中起着重要作用[23]。
已有大量的研究[9-10]认为,土壤真菌丰度随着生物炭施

用量的增加而增加,即施用生物炭能促进土壤真菌的生

长。本研究发现,还田量7.5t/hm2时,Aphelidiomycota、
担子菌门以及链格孢属的相对丰度显著高于对照;还田

量12.0t/hm2时,子囊菌门、毛霉亚门以及被孢霉属

的相对丰度显著高于对照,表明生物炭还田能够提高

部分菌门和菌属的相对丰度。已有研究[24]表明,土
壤理化特性是影响土壤微生物的重要因素,直接或间

接使微生物丰度和结构发生改变。相关性分析(表

2)显示,土壤理化特性指标与4个菌门和菌属的相对

丰度关系密切,所以推测生物炭改变了土壤的理化特

性,从而影响了真菌的相对丰度。子囊菌门和担子菌

门在真菌中种类最多[25],Aphelidiomycota相对丰度

仅次于子囊菌门,它不是典型的土壤真菌,相关报道

较少[26],有待于进一步进行研究。

3.3 生物炭连续还田对真菌多样性的影响

多样性指数是评价土壤微生物群落丰富度和多

样性的重要指标,Chao1和ACE指数衡量物种丰度

即物种数量的多少,Simpson和Shannon指数用于

衡量物种多样性。本研究中除了RB4处理的Chao1
和ACE低于对照外,其他处理均高于对照。RB2和

RB4处理的Simpson值低于对照,而Shannon值高

于对照,但是各处理与对照差异均未达到显著水平,
即长期施用生物炭对盐碱地土壤真菌多样性影响不

显著。根据前人的研究显示生物炭长期和短期添加

试验的研究结果不同。Lucheta等[27]指出,富含生物

炭的亚马逊黑土中的真菌群落丰富度与邻近土壤没

有显著差异。与此同时,众多学者[10-12]的研究也证明

施用生物炭多年后,土壤真菌多样性没有显著变化。
顾美英等[11]对新疆连作棉田土壤的研究发现,相比

于常规施肥,生物炭处理的土壤中细菌、真菌和放线

菌多样性均呈增加的趋势,而Li等[28]实验室培养试

验表明,添加生物炭降低了真菌多样性。原因可能是

短期施用生物炭后土壤微生物能够吸收利用生物炭

中的可溶性碳[29],但是施入土壤后1年内生物炭的

可溶性碳会被土壤微生物消耗殆尽[30],所以微生物

的多样性不再发生显著变化,同时不同材质的生物炭

可能对微生物多样性的影响也不同。

3.4 生物炭连续还田对真菌群落结构的影响

施用生物炭可以改变微生物群落结构[28],但生

物炭的施用量和施用时间不同对其影响也不同。本

研究PCoA分析表明,CK与RB1、RB2、RB3较为接

近,与RB4明显区分开,说明施用生物炭影响了土壤

的真菌群落结构,当施用量达到一定值,微生物群落

结构则发生明显改变[13]。通过RDA分析进一步明

确影响群落结构变化的环境因子,全钾含量对群落结

构的影响最大,但是 Mantel检验结果显示,所有土壤

环境因子与真菌群落结构差异相关性均不显著。一

般情况下,生物炭直接影响土壤微生物群落结构的物

质在短期内被微生物快速利用[15],生物炭对微生物

群落结构的长期影响主要通过间接途径实现,如影响

土壤的养分状况[10]、化学性质[31]和微生物细胞间信

号物质的传递[32]等。由此推测,本试验中生物炭可

能通过影响土壤其他理化指标或者通过其他途径而

间接影响真菌的群落结构;另一方面,土壤类型、生物

炭种类、种植作物以及还田时间等都可能造成试验结

果的不同,故生物炭对盐碱土真菌群落结构的影响机

制还需要进一步深入研究。
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4 结 论
(1)生物炭作为一种良好的土壤改良剂,在改良苏

打盐碱土方面有重要的作用。生物炭还田显著提高氮、
磷、钾含量,从而改善土壤的养分状况,其中7.5t/hm2

(RB2)和16.5t/hm2(RB4)处理改良效果尤为显著。
(2)生物炭通过调节土壤理化特性,提高了部分

土壤真 菌 门 和 菌 属 的 相 对 丰 度,其 中7.5t/hm2

(RB2)和12.0t/hm2(RB3)处理提高效果尤为显著。
(3)生物炭还田对真菌α 多样性影响不大,但改

变了真菌的群落结构,其中全钾含量是影响土壤微生

物群落结构差异的重要环境因子。
参考文献:

[1] 岳健敏,任琼,张金池.植物盐耐机理研究进展[J].林业

科技开发,2015,29(5):9-13.
[2] 王军,顿耀龙,郭义强,等.松嫩平原西部土地整理对盐

渍化土壤的改良效果[J].农业工程学报,2014,30(18):

266-275.
[3] 马玉涛,苑佰飞,张鹏,等.硫酸铝对新开垦苏打盐碱水

田的快速改良和培肥效果[J].水土保持学报,2020,34
(2):325-330,339.

[4] 杨刚,周威宇.生物炭对盐碱土壤理化性质、生物量及玉米

苗期生长的影响[J].江苏农业科学,2017,45(16):68-72.
[5] RehrahD,BansodeRR,HassanO,etal.Physico-

chemicalcharacterizationofbiocharsfromsolidmunici-

palwasteforuseinsoilamendment[J].JournalofAna-
lyticalandAppliedPyrolysis,2016,118:42-53.

[6] DiaconoM,MontemurroF.Long-termeffectsoforgan-
icamendmentsonsoilfertility:Areview[J].Agronomy
forSustainableDevelopment,2010,30(2):401-422.

[7] WangS,FuBJ,GaoGY,etal.Responsesofsoil
moistureindifferentlandcovertypestorainfallevents
inarevegetationcatchmentareaoftheLoessPlateau,

China[J].Catena,2013,101:122-128.
[8] SteinerC,GlaserB,GeraldesTW,etal.Nitrogenre-

tentionandplantuptakeonahighlyweatheredcentral
AmazonianFerralsolamendedwithcompostandchar-
coal[J].JournalofPlantNutritionandSoilScience,

2008,171(6):893-899.
[9] JonesDL,RouskJ,Edwards-JonesG,etal.Biochar-

mediatedchangesinsoilqualityandplantgrowthina
threeyearfieldtrial[J].SoilBiologyandBiochemistry,

2012,45:113-124.
[10] YaoQ,LiuJJ,YuZH,etal.Threeyearsofbiochar

amendmentalterssoilphysiochemicalpropertiesand
fungalcommunitycompositioninablacksoilofnorth-
eastChina[J].SoilBiologyandBiochemistry,2017,

110:56-67.
[11] 顾美英,刘洪亮,李志强,等.新疆连作棉田施用生物炭

对土壤养分及微生物群落多样性的影响[J].中国农业

科学,2014,47(20):4128-4138.
[12] 阎海涛,殷全玉,丁松爽,等.生物炭对褐土理化特性及真

菌群落结构的影响[J].环境科学,2018,39(5):2412-2419.
[13] MitchellPJ,SimpsonAJ,SoongR,etal.Shiftsin

microbialcommunity and water-extractable organic
mattercompositionwithbiocharamendmentinatem-

perateforestsoil[J].SoilBiologyandBiochemistry,

2015,81:244-254.
[14] 鲁如坤.土壤农业化学分析方法[M].北京:中国农业科

技出版社,1999:431-472.
[15] LehmannJ,RilligMC,ThiesJ,etal.Biochareffects

onsoilbiota:Areview[J].SoilBiologyandBiochemis-
try,2011,43(9):1812-1836.

[16] PandianK,SubramaniayanP,GnasekaranP,etal.
Effectofbiocharamendmentonsoilphysical,chemical
andbiologicalpropertiesandgroundnutyieldinrainfed
Alfisolofsemi-aridtropics[J].ArchivesofAgronomy
andSoilScience,2016,62(9):1293-1310.

[17] VanZwietenL,KimberS,MorrisS,etal.Effectsof
biocharfromslowpyrolysisofpapermillwasteonag-
ronomicperformanceandsoilfertility[J].Plantand
Soil,2010,327(1/2):235-246.

[18] 陈温福,张伟明,孟军.农用生物炭研究进展与前景[J].
中国农业科学,2013,46(16):3324-3333.

[19] RandolphP,BansodeRR,HassanOA,etal.Effect
ofbiocharsproducedfrom solid organic municipal
wasteonsoilqualityparameters[J].JournalofEnviron-
mentalManagement,2017,192:271-280.

[20] MajorJ,RondonM,MolinaD,etal.Maizeyieldand
nutritionduring4yearsafterbiocharapplicationtoa
Colombiansavannaoxisol[J].PlantandSoil,2010,333
(1/2):117-128.

[21] 郭伟,陈红霞,张庆忠,等.华北高产农田施用生物质炭

对耕层土壤总氮和碱解氮含量的影响[J].生态环境学

报,2011,20(3):425-428.
[22] 赵铁民,李渊博,陈为峰,等.生物炭对滨海盐渍土理化

性质及玉米幼苗抗氧化系统的影响[J].水土保持学

报,2019,33(2):196-200.
[23] 徐雪雪,王东,秦舒浩,等.沟垄覆膜连作马铃薯根际土

壤真菌多样性分析[J].水土保持学报,2015,29(6):

301-305.
[24] ZhengJF,ChenJH,PanGX,etal.Biochardecreased

microbialmetabolicquotientandshiftedcommunitycom-

positionfouryearsafterasingleincorporationinaslight-
lyacidricepaddyfromsouthwestChina[J].Scienceof
TheTotalEnvironment,2016,571:206-217.

[25] XuLH,RavnskovS,LarsenJ,etal.Soilfungalcom-
munitystructurealongasoilhealthgradientinpea
fieldsexaminedusingdeepampliconsequencing[J].Soil
BiologyandBiochemistry,2012,46:26-32.

(下转第360页)

153第6期      李红宇等:生物炭连续还田对苏打盐碱水稻土养分及真菌群落结构的影响



碳氮磷生态化学计量特征[J].林业科学研究,2017,30
(6):954-960.

[14] 胡敏杰,任洪昌,邹芳芳,等.闽江河口淡水、半咸水沼

泽土壤碳氮磷分布及计量学特征[J].中国环境科学,

2016,36(3):917-926.
[15] 邢文黎,王臣,熊静,等.浦东东滩湿地围垦对土壤碳氮

储量及酶活性影响[J].生态环境学报,2018,27(4):

651-657.
[16] 李海云,姚拓,张建贵,等.东祁连山不同干扰生境草地

土壤养分时空变化特征[J].水土保持学报,2018,32
(3):249-257.

[17] 李丹维,王紫泉,田海霞,等.太白山不同海拔土壤碳、

氮、磷含量及生态化学计量特征[J].土壤学报,2017,54
(1):160-170.

[18] 陈印平,夏江宝,赵西梅,等.黄河三角洲典型人工林土

壤碳氮磷化学计量特征[J].土壤通报,2017,48(2):

392-398.
[19] 张友,徐刚,高丽,等.黄河三角洲新生湿地土壤碳氮磷

分布及其生态化学计量学意义[J].地球与环境,2016,

44(6):647-653.
[20] 刘兴华,陈为峰,段存国,等.黄河三角洲未利用地开发

对植物与土壤碳、氮、磷化学计量特征的影响[J].水土

保持学报,2013,27(2):204-208.
[21] 刘兴华,公彦庆,陈为峰,等.黄河三角洲自然保护区植

被与土壤C、N、P化学计量特征[J].中国生态农业学

报,2018,26(11):124-133.
[22] JiangYF,GuoX.Stoichiometricpatternsofsoilcar-

bon,nitrogen,andphosphorusinfarmlandofthePoy-

angLakeregioninsouthernChina[J].JournalofSoils

andSediments,2019,19(10):3476-3488.
[23] ZhangXF,XinXL,ZhuAN,etal.Linkingmacro-

aggregationtosoilmicrobialcommunityandorganiccarbon

accumulationunderdifferenttillageandresiduemanage-

ments[J].SoilandTillageResearch,2018,178:99-107.
[24] 崔宁洁,刘小兵,张丹桔,等.不同林龄马尾松人工林碳

氮磷分配格局及化学计量特征[J].生态环境学报,

2014,23(2):188-195.
[25] 吴明,邵学新,周纯亮,等.中亚热带典型人工林土壤质

量演变及其环境意义[J].生态学杂志,2009,28(9):

1813-1817.
[26] QuanZ,LiSL,ZhangX,etal.Fertilizernitrogenuse

efficiencyandfatesinmaizecroppingsystemsacross

China:Field15Ntracerstudies[J].SoilandTillageRe-

search,2020,197:104498.
[27] AiZM,XueS,WangGL,etal.Responsesofnon-

structuralcarbohydratesandC∶N∶Pstoichiometry
of,bothriochloaischaemum,tonitrogenadditionon

theLoessPlateau,China[J].JournalofPlantGrowth

Regulation,2017,36(3):714-722.
[28] ZhangP,WeiT,LiYL,etal.Effectsofstrawincor-

porationonthestratificationofthesoilorganicC,total

NandC∶NratioinasemiaridregionofChina[J].Soil

andTillageResearch,2015,153:28-35.
[29] 雷军,张凤华,林海荣,等.干旱区盐渍化荒地不同开垦

年限土壤碳氮储量研究[J].干旱地区农业研究,2017,

35(3):266-271.

(上接第351页)
[26] LiJ,BaoHY,XingWJ,etal.Successionoffungal

dynamicsandtheirinfluenceonphysicochemicalpa-
rametersduring pig manurecompostingemploying
withpineleafbiochar[J].BioresourceTechnology,

2020,297:122377.
[27] LuchetaAR,CannavanSdeF,RoeschLFW,etal.

FungalcommunityassemblyintheAmazonianDark
Earth[J].MicrobialEcology,2016,71(4):962-973.

[28] LiY,YangYQ,ShenF,etal.Partitioningbiocharprop-
ertiestoelucidatetheircontributionstobacterialandfungal
communitycompositionofpurplesoil[J].ScienceofTheTo-
talEnvironment,2019,648:1333-1341.

[29] QuilliamRS,GlanvilleHC,WadeSC,etal.Lifein

the‘charosphere’-Doesbiocharinagriculturalsoilpro-
videasignificanthabitatformicroorganisms? [J].Soil
BiologyandBiochemistry,2013,65:287-293.

[30] WangJY,XiongZQ,KuzyakovY.Biocharstability
insoil:Meta-analysisofdecompositionandpriming
effects[J].GCBBioenergy,2016,8(3):512-523.

[31] MuhammadN,DaiZM,XiaoKC,etal.Changesinmi-
crobialcommunitystructureduetobiochargeneratedfrom
differentfeedstocksandtheirrelationshipswithsoilchemi-
calproperties[J].Geoderma,2014,226:270-278.

[32] MasielloCA,ChenY,GaoXD,etal.Biocharand
microbialsignaling:Productionconditionsdetermine
effectsonmicrobialcommunication[J].Environmental
ScienceandTechnology,2013,47(20):11496-11503.

063 水土保持学报     第34卷


