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摘要：【目的】探究炭基肥对稻田土壤理化特性及土壤细菌群落结构的影响，为炭基肥提升稻田土壤肥力提供科学依

据。【方法】在杭嘉湖平原典型稻田种植区进行田间试验，设置不施肥对照 (ck)、常规施肥 (CF)、炭基肥替代 50% 化

肥 (OF) 及炭基肥 (BF) 4 个处理，各施肥处理投入等量氮、磷、钾养分。水稻 Oryza sativa 收获后采集植株和土壤样品，

分析炭基肥对土壤性质、细菌群落结构及水稻产量的影响。【结果】与 CF 处理相比，OF 和 BF 处理显著提高了土壤有

机碳 (SOC)、可溶性有机碳 (DOC) 和微生物量碳 (MBC) 质量分数 (P＜0.05)。炭基肥对稻田土壤细菌群落丰富度和多样

性无显著影响，但对细菌群落组成及功能产生了显著影响 (P＜0.05)，增加了富营养性细菌及碳氮相关功能菌的相对丰

度。相关性分析表明：土壤 pH、SOC、DOC、有效磷 (AP) 和速效钾 (AK) 是影响土壤细菌群落组成变化的关键环境因

子，水稻产量与土壤中的 SOC、DOC 和 MBC 质量分数密切相关。【结论】炭基肥及炭基肥替代 50% 化肥可提高土壤

养分和富营养性细菌的相对丰度，效果优于常规施肥处理，对调节稻田土壤微生物环境和改善土壤质量产生积极影响。
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Effects of biochar based fertilizer on soil nutrients and
bacterial community structure

LI Baogang1，NIE Xinjun2，KONG Delei1，JIANG Peikun1，ZHENG Yuting1，ZHU Gaodi1

（1. College of Environment and Resources, Zhejiang A&F University, Hangzhou 311300, Zhejiang, China; 2. Zhejiang

Cultivated Land Quality and Fertilizer Management Station, Hangzhou 310020, Zhejiang, China）

Abstract: [Objective] The objective is to provide a scientific basis for improving rice paddy soil quality, by

investigating  the  effects  of  biochar  based  fertilizer  on  soil  nutrients  and  bacterial  community  structure.

[Method] A field experiment was conducted in a typical rice paddy located in Hangjiahu Plain. 4 treatments,

including  no  fertilizer  control  (ck),  conventional  fertilizer  (CF),  biochar  based  fertilizer  substitution  of  50%

chemical fertilizer (OF) and biochar based fertilizer (BF), were laid out with the 3 fertilization treatments with

consistent  inputs  of  N,  P  and  K.  Plant  and  soil  samples  were  collected  post-harvest  to  analyze  soil

physicochemical  properties,  bacterial  community  structure,  and rice  yield  under  different  fertilizer  treatments.

[Result] Compared  with  CF,  OF  and  BF  treatments  significantly  increased  the  contents  of  organic  carbon

(SOC),  soil  dissolvable organic carbon (DOC),  and microbial  biomass carbon (MBC),  respectively (P＜  0.05).

There was no significant difference in soil bacterial diversity index among the fertilization treatments. However, 
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the  application  of  biochar  based  fertilizer  had  a  significant  impact  on  the  composition  and  function  of  soil
bacterial  community  (P＜ 0.05),  with  increasing  the  relative  abundance  of  eutrophic  bacteria  and  carbon-,
nitrogen-related  functional  bacteria.  Meanwhile,  the  correlation  analysis  results  revealed  that  soil  pH,  SOC,
DOC,  available  phosphorus  (AP)  and  available  potassium (AK)  were  the  key  environmental  factors  affecting
the  composition  of  soil  bacterial  communities.  Correlation  analysis  indicated  that  soil  SOC,  DOC,  and  MBC
were important for rice yield. [Conclusion] The application of biochar based fertilizer (BF) and substitution of
50% chemical  fertilizer  (OF)  could  improve  soil  nutrient  and  the  relative  abundance  of  eutrophic  bacteria
compared to conventional fertilizer. These results demonstrate the positive effects of biochar based fertilizer in
regulating the paddy soil microbial environment and improving soil quality. [Ch, 5 fig. 3 tab. 53 ref.]
Key words: biochar based fertilizer; paddy; soil nutrient; bacterial community

稻作农业是国家粮食安全保障的重要支撑[1]。稻田微生物是有机质分解和养分循环的主要驱动力，

是评价土壤质量和肥力的重要指标。施肥可改变土壤微生物群落结构和作物养分需求，影响微生物介导

的土壤生化反应和生态系统功能[2]，是提高稻田土壤质量、保障稻米产量的主要方式。但由于常规肥料

的易溶性，单位时间内各养分的释放速率远大于作物的吸收速率，氮素当季利用率仅 30%，磷肥利用率

仅 25%[3]，不仅影响水稻 Oryza sativa 的增产效果，恶化土壤微环境，还会引发土壤退化和面源污染等问

题[4−5]。因此，肥料“转方式、调结构”的需求迫在眉睫。

炭基肥是化肥提质增效的重要发展方向，是以生物质炭为基质，与氮 (N)、磷 (P)、钾 (K) 等养分合

理配比，采用物理或 (和) 化学方法复混造粒而成。多项研究证实：炭基肥能够改善土壤理化性质、增加

有机碳含量、调整微生物群落结构 [6−7]。骆晓声等 [8] 研究发现：施用炭基肥可显著提高小麦 Triticum
aestivum-玉米 Zea mays 轮作土壤的养分含量，其中全氮和有机碳含量较单施化肥处理分别显著提高

8% 和 11%。炭基肥的高比例惰性碳含量和高抗腐稳定性可抑制土壤有机质周转，刺激碳储存，增加土

壤有机碳含量[9]。胡坤等[10] 研究了烟杆炭基肥对薏苡 Coix lacryma-jobi 种植土壤有机碳组分的影响，发

现炭基肥能显著提高土壤总有机碳及各组分含量，且提升效果显著优于常规化肥。IBRAHIM 等 [11]

研究发现：炭基肥可显著增加土壤氮循环酶活性和土壤细菌分类群 (变形菌、放线菌等) 丰度。然而，高

文慧等[12] 对大豆 Glycine max 田的研究表明：炭基肥对细菌的相对丰度无显著影响，但明显改变了土壤

真菌群落结构。可见，炭基肥施用对土壤微生物群落的影响仍存在不确定性。土壤理化性质等环境因子

是导致土壤微生物群落变化的重要因素[13]，但大部分研究并未将土壤微生物群落与土壤理化性质及炭基

肥施用效果建立联系，使得炭基肥对土壤微生物的影响存在诸多争议。基于此，本研究在杭嘉湖平原稻

田种植区设置田间试验，探究炭基肥施用对土壤理化性质、细菌群落变化及水稻产量的影响及其相互关

系，以期为稻田炭基肥的合理利用和土壤改良提供科学依据。 

1    研究地区与研究方法
 

1.1    研究区概况

NH+4 NO−3

研究区位于浙江省桐乡市屠甸镇 (30°28′Ｎ，120°17′Ｅ)，该区属典型亚热带季风气候，年均气温为

15.8 ℃，年均降水量为 1 193.0 mm，年均日照时数为 1 702.0 h，无霜期为 225.0 d。研究区土壤为青紫泥

水稻土，质地为壤质黏土，耕作层 (0~20 cm 土层) 土壤基本性质为：pH 6.40，总有机碳 (TOC) 12.18
g·kg−1，全氮 (TN) 1.06 g·kg−1，铵态氮 ( -N) 3.61 mg·kg−1，硝态氮 ( -N) 12.38 mg·kg−1，有效磷

(AP) 3.71 mg·kg−1，速效钾 (AK) 106.00 mg·kg−1。 

1.2    试验设计

采用单因素随机区组试验设计，共设 4 个处理：不施肥对照 (ck)、常规施肥 (CF)、炭基肥替代

50% 化肥 (OF)、炭基肥 (BF)。每个处理设置 3 个重复，共 12 个试验小区，各个小区面积为 32 m2 (4 m×
8 m)。为防止发生侧渗和串灌，各小区间均用水泥浇灌田埂 (宽 15 cm，深 60 cm)。常规施肥 (CF) 处理

中的化肥为尿素、钙镁磷肥和硫酸钾配施，所有处理施入等量氮，即氮肥为 270 kg·hm−2(以氮计)，磷肥
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为 75 kg·hm−2[ 以五氧化二磷 (P2O5) 计 ]，钾肥为 150 kg·hm−2[ 以氧化钾 (K2O) 计 ]，各处理具体施用量

详见表 1。炭基肥替代 50% 化肥处理供试肥料由尿素、磷酸二氢铵 (NH4H2PO4)、硫酸钾 (K2SO4)、生物

质炭和有机肥按照质量比 29∶16∶38∶15∶2，经平磨式挤压造粒机混合制成，直径大小为 2~4 mm，各养分

质量比为 N∶P2O5∶K2O=18∶5∶8。生物质炭是由‘浙优 18’‘Zheyou18’水稻秸秆，经烘干、粉碎后，

通过生物质炭化机，在高温无氧环境下裂解 1 h 制得。试验监测时长为一季，耕作方式为平地平作，水

稻种植方式为移栽种植，翻耕深度为 15~20 cm，无排水沟，需灌水，灌水方式为漫灌，其他农事操作均

参照当地稻田种植管理。炭基肥作为基肥一次性均匀施于土壤表层，翻耕将肥料和土壤混合均匀，常规

化肥则用作追肥。水稻于 2023 年 6 月 22 日施基肥，6 月 24 日移栽，9 月 9 日追肥，11 月 3 日收获。
  

表 1    不同处理施肥量和肥料养分分配
Table 1    Fertilizer application rates and nutrient allocation of fertilizers

处理
基肥/(kg·hm−2) 追肥/(kg·hm−2)

尿素 钙镁磷肥 硫酸钾 炭基肥 尿素 钙镁磷肥 硫酸钾

ck 0 0 0 0 0 0 0

CF 293.5 312.5 144.23 0 293.5 312.5 144.23

OF 0 0 28.80 750 293.5 312.5 144.23

BF 0 0 57.70 1 500 0 0 0

　　说明：尿素(N质量分数为46%)，钙镁磷肥(P2O5质量分数为12%)，硫酸钾(K2O质量分数为52%)。炭基肥(N∶P2O5∶K2O=18∶5∶8)(质量比)。
  

1.3    样品采集与处理

水稻成熟后，各处理随机选取 5 穴代表性植株进行考种，自然风干后进行脱离并去除杂质。随机选

取 1 000 粒干种样本称量，3 次重复误差控制在 0.05 g 以内，进而计算千粒重，并按 14% 含水率折算最

终产量。稻米样品被立即送往绿城农科检测技术有限公司进行稻米品质相关指标的测定，包括直链淀

粉、全氮、全磷、全钾和蛋白质质量分数。

NH+4 NO−3

水稻收获后，用直径 5 cm 的土钻在各小区内随机采集 0~20 cm 土层的 5 个土样进行混匀，剔除石

块、根系及植物残体等杂物后放入冰盒及时运回实验室。所有土壤样品过 2 mm 筛后，一份保存于 4 ℃
冰箱中，用于 -N、 -N 和可溶性有机碳 (DOC) 测定；另一份置于−80 ℃ 冰箱中保存，用于微生

物群落结构和多样性的测定；其余样品自然风干后用于土壤基本理化性质的测定。 

1.4    测定方法 

NH+4 NO−3

1.4.1    土壤基本理化性质的测定    参考《土壤农业化学分析方法》[14]，其中 pH 采用电位法测定，水土比

为 2.5∶1.0 (体积质量比)；土壤全氮采用 C/N 元素分析仪 (Europa EA-GSL) 测定；土壤有机碳 (SOC) 采用

外加热重铬酸钾氧化-还原容量法测定； -N 和 -N 采用 1 mol·L−1 氯化钾按照液土比 5∶1 (体积质

量比) 浸提，过滤后采用靛酚蓝和双波长差比色法测定；土壤有效磷采用盐酸-氟化铵浸提 (水土体积质

量比 5∶1)，钼锑抗比色法测定；土壤速效钾采用乙酸铵浸提-火焰光度计法测定。DOC 按照液土比 5∶1
(体积质量比 ) 进行浸提，离心过滤后用 TOC 分析仪 (SHIMADZU) 测定；微生物量碳 (MBC) 采用

K2SO4 浸提、氯仿熏蒸法测定。 

1.4.2    土壤微生物的测定    委托美吉生物医药科技有限公司 (中国上海) 进行 PCR 扩增及 16S 高通量测

序，分析土壤微生物的多样性及物种组成。使用引物 515F (5′-GTGYCAGCMGCCGCGGTAA-3′) 和 806R
(5 ′ -GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3 ′ ) 对 16S rRNA 的 V4~V5 区进行扩增并构建文库，通过 Illumina
MiSeq 平台进行测序分析。 

1.5    统计分析

运用 Excel 2010 进行数据预处理，采用 SPSS 20 对不同施肥处理下的土壤基本理化性质、稻米产

量、品质及微生物 α 多样性指数进行单因素方差分析 (one-way ANOVA) 和 Duncan 多重比较，比较不同

处理间的显著性差异 (显著性水平为 0.05)。利用 QIIME (Version.7.0) 软件计算样品的 α 多样性，其中选

取 Chao1 指数表示细菌群落的丰富度，Shannon 指数表示细菌群落的多样性。采用 Bray-Curtis 距离进行

不同处理间细菌群落的相似性分析，并通过主坐标轴分析 (PCoA) 进行可视化。细菌群落的功能预测采
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用 FAPROTAX 法，选择 t 检验比较不同施肥处理下的细菌群落组分和预测功能的差异。使用 Chiplot 对
土壤理化性质与微生物特性及水稻产量进行 Spearman 相关热图分析。利用 Origin 2019 绘图。 

2    结果与分析
 

2.1    不同施肥处理土壤性质变化特征

由表 2 可知：不同施肥处理的土壤 pH 为 6.24~6.66，其中 CF 处理的土壤 pH 最低，较 ck 降低 3.3%
(P＜0.05)，而 OF 和 BF 处理的 pH 较 ck 显著增加 2.0% 和 3.3% (P＜0.05)，但 OF 和 BF 处理间无显著差

异。施用炭基肥显著提高 SOC 质量分数 (P＜0.05)，BF 处理的 SOC 质量分数最高，为 15.61 g·kg−1。与

ck 相比，OF 和 BF 处理显著增加了 DOC 质量分数 (P＜0.05)，分别增加了 36.5% 和 49.4%；与 CF 相

比，OF 和 BF 处理的 DOC 质量分数分别增加 16.6% 和 27.7% (P＜0.05)，但 OF 和 BF 处理间无显著差

异。施用炭基肥后土壤 MBC 质量分数显著增加 (P＜0.05)，相比 ck 处理，OF 和 BF 处理分别增加了

130.6% 和 175.0%，相比 CF 处理分别增加 88.0% 和 124.2%；但 ck 与 CF 处理间无显著差异。除土壤全

氮外，各施肥处理速效养分质量分数较 ck 均有不同程度的增加，且呈现明显的梯度变化规律，其中各

速效养分质量分数最高值均出现在 CF 处理。不同施肥处理间土壤全氮质量分数无显著差异。
 
 

表 2    不同施肥处理土壤生物化学特性
Table 2    Characteristics of changes in soil microbial and chemical properties under different fertilization

处理 pH SOC/(g·kg−1) DOC/(mg·kg−1) TN/(g·kg−1) NH+4 -N/(mg ·kg−1) NO−3 -N/(mg ·kg−1) AP/(mg·kg−1) AK/(mg·kg−1) MBC/(mg·kg−1)

ck 6.45±0.01 b 12.41±0.01 d 354.96±17.45 c 1.06±0.03 a 3.61±0.14 c 12.38±1.13 c 13.01±0.24 d 106.00±0.58 c 94.7±14.12 b

CF 6.24±0.01 c 12.18±0.02 c 415.36±30.59 bc 1.10±0.04 a 8.83±0.33 a 34.18±2.51 a 19.57±0.38 a 142.33±0.33 a 116.16±14.91 b

OF 6.58±0.02 a 14.50±0.02 b 484.51±26.23 ab 1.07±0.03 a 5.03±0.07 b 19.77±0.30 c 14.63±0.27 c 101.67±0.88 d 218.39±31.88 a

BF 6.66±0.01 a 15.61±0.15 a 530.4±30.13 a 1.08±0.04 a 4.51±0.21 b 14.53±0.33 b 18.31±0.20 b 108.67±0.88 b 260.4±42.35 a

NH+4 NO−3　　说明：SOC 为土壤有机碳；DOC 为可溶性有机碳；TN 为全氮； -N 为铵态氮； -N 为硝态氮；AP 为有效磷；AK 为速效钾；

MBC 为微生物量碳。数值为平均值±标准误，同列不同小写字母表示不同处理间差异显著 (P＜0.05)。
  

2.2    不同施肥处理细菌群落多样性

本研究中各样本 Coverage 指数均大于 99%，说明样品中的土壤细菌基本可反映土壤的真实情况。

图 1 表明：不同处理间土壤细菌 α 多样性无显著差异。施用炭基肥处理 (OF 和 BF) 的细菌 Chao1 指数

和 Shannon 指数较 ck 有所提高，但较 CF 处理则有所降低，降低比率为 1.18%~10.45%。基于 Bray-
Curtis 距离矩阵的 PCoA 分析结果 (图 2)显示：第 1、第 2 主坐标轴分别解释了细菌群落总变异度的

71.35% 和 25.80%。BF 和 OF 处理样品的细菌群落与 CF、ck 处理沿 PCoA1 轴明显分开。此外，ck 与

CF 处理样品的细菌群落沿 PCoA2 轴明显分开。对细菌群落结构进行相似性分析显示：不同施肥处理的

土壤样品细菌群落组成具有显著差异 (R =0.75，P＜0.01)。 
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图 1    不同施肥处理土壤细菌 α 多样性指数
Figure 1    Alpha diversity indices of soil bacterial under different fertilization treatments
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2.3    不同施肥处理细菌群落结构及功能预测

在门水平，不同施肥处理细菌群落主要由绿弯

菌门 Chloroflexi、变形菌门 Proteobacteria、酸杆菌

门 Acidobacteriota、放线菌门 Actinobacteriota、厚壁

菌门 Firmicutes、硝化螺旋菌门 Nitrospirota、芽单胞

菌门 Gemmatimonadota、拟杆菌门 Bacteroidota 和脱

硫杆菌门 Desulfobacterota 组成 (图 3)。其中，绿弯

菌门、变形菌门、酸杆菌门和放线菌门的相对丰度

为 57.30%~75.12%。各施肥处理均能提高放线菌

门、拟杆菌门和硝化螺旋菌门的相对丰度，降低绿

弯菌门、酸杆菌门和变形菌门的相对丰度，而对厚

壁菌门和脱硫杆菌门相对丰度的变化无明显规律。

各施肥处理下变形菌门、酸杆菌门、放线菌门和硝

化螺旋菌门的相对丰度从大到小依次为 BF、CF、
OF、ck。

利用 FAPROTAX 对 16S rRNA 测序结果进行功

能预测。从图 4 可见：炭基肥施用后土壤微生物化

能异养 (chemoheterotrophy)、需氧化能异养 (aerobic_
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图 2    不同施肥处理土壤细菌主坐标分析
Figure 2    PCoA  analysis  of  soil  bacterial  under  different  fertilization

treatments
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图 3    不同施肥处理土壤细菌门水平群落结构组成
Figure 3    Composition of horizontal community structure of bacteria under different fertilization treatments
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chemoheterotrophy)、硝化功能 (nitrification)、好氧氨

氧化功能 (aerobic_ammonia_oxidation) 和固氮功能

(nitrogen_fixation) 等发生了显著变化 (P＜0.05)。炭

基肥施用可改变土壤碳、氮循环相关功能菌群的相

对丰度。首先，与 ck 相比，CF 和 BF 处理的化能异

养功能分别显著增加 22.97% 和 21.81% (P＜0.05)，
但与 OF 处理无显著差异。而 CF、BF 和 OF 处理的

有氧化能异养功能较 ck 显著增加 242.70%~282.30%
(P＜0.05)，说明 BF 和 CF 处理显著提高了土壤碳循

环相关功能。对于氮循环相关功能菌群而言，

CF 和 OF 处理的土壤细菌群落硝化功能较 ck 显著

提高 359.41% 和 544.44% (P＜0.05)，好氧氨氧化功

能较 ck 显著提高 522.35% 和 519.15% (P＜ 0.01)，
但 BF 与其他处理间无显著差异。BF 和 OF 处理的

土壤细菌群落固氮功能显著高于 ck 和 CF 处理

(P＜0.01)，但 BF 与 OF 处理间无显著差异。 

2.4    环境因子与微生物群落结构相关性分析

从图 5 可见：绿弯菌门与土壤 AP 和 DOC 呈极显著负相关 (P＜0.01)，与 MBC 呈显著负相关

(P＜0.05)；变形菌门与土壤 pH 和 SOC 呈极显著负相关 (P＜0.01)；酸杆菌门与土壤 pH、SOC 呈极显著

负相关 (P＜0.01)，与 AK 呈极显著正相关 (P＜0.01)；放线菌门和拟杆菌门与土壤 pH、SOC 和 DOC 呈

极显著正相关 (P＜0.01)，与 AK 呈极显著负相关 (P＜0.01)。 

2.5    不同施肥处理稻米品质及产量

由表 3 可知：不同处理间稻米品质差异较大，其中 OF 和 BF 处理的全钾质量分数显著低于 ck 和
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Figure 4    Functional prediction of bacterial communities under different
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图 5    土壤环境因子与微生物特性和产量间的相关性分析
Figure 5    Correlation analysis between soil environmental factors and soil microbial characteristics and yield
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CF 处理 (P＜0.05)，BF 处理的全磷质量分数显著低于其他处理 (P＜0.05)。各施肥处理的蛋白质质量分

数显著高于 ck 处理 (P＜0.05)，但其他各处理间无显著差异。各处理的直链淀粉质量分数呈现阶梯式变

化规律，其中 OF 处理的直链淀粉质量分数最高，较 ck、CF 和 BF 处理分别显著提高 13.22%、

8.09% 和 4.23%(P＜0.05)。对于产量而言，与 ck 相比，各施肥处理均能显著提高稻米产量和地上部生物

量。其中，与 CF 处理相比，OF 和 BF 处理的稻米产量分别提高 9.00% 和 7.90%，地上部生物量分别提

高 0.43% 和 2.34%，但未达到显著水平。相关性分析 (图 5) 可知：稻米产量与土壤 SOC 呈显著正相关

(P＜0.05)，与 DOC 和 MBC 呈极显著正相关 (P＜0.01)。
 
 

表 3    不同施肥处理稻米质量参数和产量
Table 3    Rice quality parameters and yield under different fertilization treatments

处理
总氮/

(g·kg−1)
全磷/

(g·kg−1)
全钾/

(g·kg−1)
蛋白质/
(g·kg−1)

直链淀粉/
(g·kg−1)

稻米产量/
(kg·hm−2)

地上部生物量/
(kg·hm−2)

ck 13.94±0.49 ab 2.51±0.01 a 6.10±0.26 a 8.16±0.07 b 6.96±0.06 d 7 864.58±341.53 b 11 145.83±579.98 b

CF 14.34±0.36 ab 2.53±0.03 a 6.12±0.33 a 8.67±0.04 a 7.29±0.03 c 10 037.50±179.45 a 19 500.00±565.10 a

OF 14.51±0.72 a 2.61±0.05 a 5.61±0.27 b 8.81±0.11 a 7.88±0.04 a 10 937.50±251.58 a 19 583.33±583.51 a

BF 14.48±0.80 ab 2.12±0.03 b 6.04±0.56 b 8.75±0.05 a 7.56±0.02 b 10 833.33±321.89 a 19 955.42±686.81 a

　　说明：不同小写字母表示不同处理间差异显著(P＜0.05)。
  

3    讨论
 

3.1    不同施肥处理对稻田土壤理化性质及产量的影响

NH+4 NO−3

土壤酸化和肥力退化是南方红壤区水稻生产的限制因素，而肥料中的碳、氮、磷、钾等元素是增加

土壤碳和养分储量的关键因素[15]。已有研究证实：施用炭基肥可显著提高土壤有机碳含量及速效养分含

量，改善土壤酸化，促进作物生长发育，进而提升作物产量[16−17]。本研究发现：施用炭基肥后，土壤

pH 及速效养分 ( -N、 -N、AP 和 AK) 质量分数较 ck 显著增加，这主要是由于：①生物质炭本身

呈碱性，其含有的大量盐基离子进入土壤后，能交换中和土壤中的氢离子 (H+) 和铝离子 (Al3+)[17−18]，从

而降低土壤酸度，提高土壤 pH；②生物质炭中的硅酸盐、碳酸盐和碳酸氢盐也可与土壤溶液中的 H+结合[19]；

③生物质炭的巨大比表面积及芳香烃和烷基结构，能有效吸附肥料中的养分，改善土壤肥力[20]。本研究

发现：施用炭基肥能显著提高土壤 SOC 质量分数，增加 DOC 和 MBC 质量分数，且随着施用量的增加

而增加，这与胡坤等[10] 在薏苡土壤施用烟杆炭基肥的研究结果一致。生物质炭作为炭基肥的基质，其本

身含碳量高，施用后可直接增加土壤中有机碳含量；其次，丰富的孔隙结构及巨大的比表面积，能够吸

附和固定多种无机离子及极性或非极性有机化合物，可在土壤中形成有机-无机复合物和大粒径团聚体[21]，

改善土壤结构，进而减少有机质淋失；同时较大的孔隙度及比表面积，可为微生物提供有利的生长环

境，进而提高 MBC 含量[22]。

NH+4
NH+4

NH+4

水稻生物产量是决定产量水平的重要因素。本研究中炭基肥及部分替代化肥能够显著提高水稻产

量，且相关性分析表明：水稻产量与 SOC、DOC 和 MBC 质量分数呈显著正相关，这与熊家欢等[23] 和

谢志坚等[24] 的研究结果类似。水稻是典型的喜铵作物，土壤中铵态氮含量高低是影响水稻植株生长发育

的重要因素[25]。炭基肥中的酚羟基等基团，能够提高 -N 在生物质炭表面的静电吸附作用[26]，延长其

在土壤中的存留时间，与此同时，被吸附的 -N 在水稻生长过程中可缓慢释放[27]。CHU 等[28] 研究发

现：添加生物质炭后土壤 -N 含量提高了 105%~116%；其次，炭基肥能够提高植物根膜的离子电

势，以此促进养分向植物的迁移[29]。另外，根系是作物与外界环境发生物质、能量与信息交换的重要器

官，施用炭基肥可改善土壤物理结构，提高土壤透气性，促进根系生长，为水稻生长提供营养保障[30]。

然而，HAEFELE 等[31] 研究表明：稻壳炭基肥施用并未增加水稻产量，甚至出现减产，过量的生物质炭

使得土壤 C/N 过高，导致大量速效养分被固持，土壤养分有效性降低，阻碍了水稻对养分的吸收利用，

最终导致水稻的生长发育和产量受到抑制。综上可见，炭基肥在稻田中的应用目前仍存在不确定性。炭

基肥对水稻产量的影响可能因生物质炭种类、施用量及施用方式而异，如不同来源以及不同条件下制备
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的生物质炭的疏水性、比表面积、孔隙结构及表面官能团组成等性状差异较大，从而影响了炭基肥对养

分的固持、释放以及作物对养分的吸收利用，最终影响产量。 

3.2    不同施肥处理对稻田土壤细菌多样性及群落结构的影响

常规施肥和炭基肥可通过改变土壤生物化学环境，从而影响土壤微生物群落的组成和多样性 [32]。

本研究表明：炭基肥可明显提高土壤细菌群落的多样性和丰富度，且效果优于常规施肥。首先，炭基肥

富含碳及大量营养元素，可直接为细菌生长提供所需养分[33]；其次，生物质炭表面丰富的官能团可通过

吸附和持留作用增加土壤有机质和速效养分的含量，促进细菌大量定殖[20, 33]；另外，生物质炭的多微孔

结构及巨大的比表面积，能够为土壤细菌提供适宜的生存场所[22, 34]。因此，与常规施肥相比，炭基肥能

更大程度地提高稻田土壤细菌多样性和丰富度。不同细菌门类对炭基肥的响应不同。本研究表明：与常

规施肥相比，炭基肥显著增加了放线菌门和拟杆菌门的相对丰度，显著降低了酸杆菌门和变形菌门的相

对丰度，这与胡坤等[10] 和 NIELSEN 等[35] 的研究结果一致；进一步分析不同用量炭基肥处理间的差异发

现：与施用低量炭基肥处理相比，高量炭基肥处理显著增加了放线菌门的相对丰度，但对拟杆菌门无显

著影响。放线菌适宜在碱性环境中生存，炭基肥施用后土壤 pH 升高，为放线菌的生长繁殖提供了有利

条件[36]。拟杆菌门细菌具有纤维素降解能力，能够促进分解和利用脂类、DNA 和蛋白质等有机物，炭

基肥可直接提供碳源及所需养分，致使其丰度增加[37−38]。与拟杆菌门相反，酸杆菌门和变形菌门属于嗜

酸性细菌，酸性环境更有利于其生存[10, 39]，但炭基肥中生物质炭的有机阴离子脱羧作用会消耗土壤中的

质子，进而提高土壤 pH，导致酸杆菌门和变形菌门丰度降低。与不施肥处理相比，常规施肥和炭基肥

处理显著降低了绿弯菌门的相对丰度，但常规施肥与炭基肥处理间无显著差异。而徐民民等[40] 研究发

现：施用生物质炭对变形菌门无影响，造成这种差异可能与宿主植物及土壤性质的不同有关。绿弯菌门

是一类贫瘠营养性细菌，具有生长缓慢的特性[41−42]，在营养贫乏的土壤中普遍存在[43−44]。炭基肥施用后

土壤有机碳及速效养分含量升高，导致绿弯菌门细菌生长受限。 

3.3    不同施肥处理对稻田土壤细菌群落功能的影响

细菌在土壤养分循环中扮演关键角色，其功能特性影响着土壤肥力的高低。然而，细菌群落的功能

表现极易受到外界环境因素 (如施肥) 的影响。本研究发现：与不施肥相比，炭基肥和炭基肥替代

50% 化肥处理中化能异养和需氧化能异养功能微生物的相对丰度均高于不施肥处理。土壤中异养微生物

比例的升高意味着自养微生物比例的降低，本研究中绿弯菌门和芽单胞菌门的相对丰度在炭基肥和常规

施肥处理中呈现降低趋势。土壤中异养微生物比例的上升通常伴随着自养微生物比例的下降。有研究表

明：绿弯菌门和芽单胞菌门是可进行光合作用或利用光能进行自养代谢的微生物，微生物群落的内部竞

争作用会导致某一类微生物增加，抑制另一类微生物生长[45−46]。相关性分析也表明：化能异养和需氧化

能异养菌均与绿弯菌门相对丰度呈极显著负相关。

与氮循环相关的硝化、好氧氨氧化和固氮功能在不同处理间的差异均达到显著水平，其中硝化功能

和好氧氨氧化功能基因的相对丰度在常规施肥处理最高。大量研究表明：生物质炭可增加氨氧化细菌

(AOB) 和氨氧化古菌 (AOA) 的丰度，对土壤硝化菌具有积极影响[47−49]。本研究硝化螺旋菌在常规施肥处

理中丰度最高，硝化螺旋菌可将亚硝酸盐氧化为硝酸盐，是典型的硝化细菌。固氮功能菌在炭基肥和炭

基肥替代 50% 化肥处理中的相对丰度显著高于不施肥和常规施肥处理，且与 SOC 和 DOC 呈显著正相

关，这与 WANG 等[50] 的研究结果一致。土壤中碳有效性的高低也是影响生物固氮的关键因素[51]。炭基

肥中的不稳定有机碳可被固氮微生物直接利用；同时，还可促进植物生长，并通过根系分泌物进一步降

低有机碳稳定性[52−53]。本研究炭基肥和炭基肥替代 50% 化肥处理的水稻产量均显著高于不施肥对照，可

能是水稻通过根系分泌物为固氮微生物生长提供了较多的养分供应。 

4    结论

炭基肥施用可显著提高土壤有机碳、可溶性有机碳及速效养分，提升稻米产量及品质。等量氮、

磷、钾养分投入下，炭基肥及部分替代化肥对稻田土壤细菌 Chao1 指数和 Shannon 指数均无显著影响，

但均可提高土壤富营养性细菌及碳氮相关功能菌的相对丰度，且前者提高幅度更大。土壤 pH、SOC、

DOC 和 MBC 是细菌群落的主要调控因子。炭基肥及部分替代化肥均有助于改善土壤质量，调节土壤细
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菌群落结构，对提高稻米产量及品质，促进农田生态系统稳定和健康发展具有重要意义。
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