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生物炭添加对半干旱区土壤细菌群落的影响 
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摘要：以半干旱区固原生态试验站生物炭修复 4a 的表层土壤为对象,采用高通量测序技术研究了不同添加类型(槐树皮生物炭、锯末生物炭)和比例

(1%、3%、5%,质量百分比)的生物炭对土壤细菌多样性及群落结构的影响.结果表明,生物炭应用提高了土壤细菌群落的多样性,锯末生物炭优于槐树皮

生物炭,且 3%锯末生物炭对细菌群落的多样性影响最佳,其香农指数为 6.22;优势门主要为放线菌门(Actinobacteria)、变形菌门(Proteobacteria)、绿弯菌

门 (Chloroflexi)、酸杆菌门 (Acidobacteria)和 Saccharibacteria,相对丰度共占 76.80%~85.31%;优势纲有放线菌纲 (Actinobacteria)、α-变形菌纲

(Alphaproteobacteria)、酸杆菌纲(Acidobacteria),其相对丰度占 48.13%~57.08%;属水平上,施加生物炭增加了芽孢杆菌属(Bacillus)、硝化螺旋菌属

(Nitrospira)的相对丰度,降低了土微菌属(Pedomicrobium)、根瘤菌属(Rhizobium)的相对丰度;层级聚类及冗余分析(RDA)发现,施加生物炭对细菌群落结

构有影响,其中,微生物量碳、含水率、铵态氮、有机碳对细菌群落结构的影响较大.细菌优势门与环境因子相关性热图分析表明,铵态氮与放线菌门、

绿弯菌门呈显著相关性.铵态氮是影响细菌群落的主要理化因子. 
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Effects of biochar addition on soil bacterial community in semi-arid region. WANG Ying1, SUN Ceng-ceng1, ZHOU Ji-hai2, 
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2170~2179 

Abstract：Using surface soils collected from Guyuan Ecological Experiment Station in Semi-arid Region restored by biochar for 

4years as research objects, th effects of two types of biochar (locust tree bark biochar、sawdust biochar) at three different mass 

percentages (1%、3% and 5%) on soil bacterial community diversities and structures were investigated by using Miseq 

high-throughput sequencing technology. The results showed that the diversity of soil bacterial community was increased with biochar 

addition, and the diversities were higher in the treatment with sawdust biochar than that in the treatment with locust tree bark biochar. 

Further, 3% sawdust biochar addition had the best effect on bacterial community diversities, and its Shannon index was 6.22. The 

dominant taxa at phyla level were Actinobacteria, Proteobacteria, Chloroflexi, Acidobacteria and Saccharibacteria, with relative 

abundance of 76.80%~85.31%. The dominant taxa at class level were Actinobacteria, Alphaproteobacteria, Acidobacteria, with 

relative abundance of 48.13%~57.08%. At genus level, the relative abundance of the Bacillus, Nitrospira increased, while the 

relative abundance of the Pedomicrobium, Rhizobium decreased after biochar treatmetns. Hierarchical clustering and redundancy 

analysis (RDA) indicated that the application of biochar greatly affected the bacteria community structures. The microbial biomass 

carbon, water content, ammonium nitrogen (NH4
+-N), organic carbon contents had great influences on the variations of bacterial 

community structure. The heatmap of the correlation between taxa of dominant bacteria and environmental factors further indicated 

that NH4
+-N concentration was significantly correlated with Actinobacteria and Chloroflexi. Therefore, the change in NH4

+-N 

concentration caused by biochar addition was the key factor leading to the variations of soil bacterial communities. 
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生物炭在污染物吸附、土壤改良和结构改善等

方面广泛应用
[1-4]

.微生物是维系土壤生态系统功能

稳定的主导因子
[5-6]

.且微生物对土壤环境的变化非

常敏感
[7-8]

,由于生物炭的施用改变了土壤理化性质,

进而导致了微生物的变化
[9-10]

. 

研究表明,生物炭施用对土壤细菌群落产生影

响 ,主要会改变细菌群落的 α-多样性和群落结

构  

[11-13]
.Hu 等
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了土壤细菌群落结构,增加了细菌多样性,且丰富了

主要的细菌类群,如放线菌门. Dai 等
[15]
研究发现热

解温度和土壤类型的变化对主要类群影响不大.也

有学者研究发现与对照相比,生物炭诱导形成了不

同的细菌群落 ,且不同种类生物炭的诱导程度不

同  

[16]
.目前大多数关于生物炭对土壤微生物群落影

响的文献报道都是短期试验(1a 以内),而生物炭中

存在直接影响土壤微生物群落的不稳定物质,在短

时间内可以被微生物迅速矿化
[17]

,但也不能排除其

长期应用后对环境的潜在影响.然而,与生物炭的短

期效应相比,生物炭对土壤微生物长期影响研究较

少,这限制了对生物炭长期应用后对生态效应的全

局把控. 

生物炭作为土壤添加剂,被广泛应用于水土流

失严重、生态环境脆弱的黄土高原半干旱地区
[18]

.

因此,本研究以半干旱区固原生态试验站为定位试

验平台,采用 MiSeq 测序技术和冗余分析方法,基于

对单次施用生物炭后并保持 4a 的土壤细菌群落的

研究,探讨了不同添加类型和比例的生物炭对土壤

细菌多样性和物种组成的变化规律,阐述了环境因

子对土壤细菌群落结构的影响,以期为科学施加生

物炭,提高半干旱区地力和维持土壤微生物多样性

等提供参考. 

1  材料与方法 

1.1  试验地概况与试验设计 

试验区域概况及试验设计方法参照文献[19]. 

2012年 4月于中国科学院固原生态试验站进行长

期定位试验小区的布设,该地区位于黄土高原中部

偏西,属于半干旱地带,植被由半干旱典型草原向

灌丛草原过渡 .年均日照时数 2518h,年降雨量

472mm,无霜期 152d.土壤以黑垆土和湘黄土为主,

颗粒组成为砂粒(0.02~2mm)含量为 45.85%,粉粒

(0.002~0.02mm)含量为 34.47%,黏粒(<0.002mm)含

量为 19.68%.试验所用的生物炭以槐树皮、梧桐锯

末为原料高温(550℃)热解形成 ,均由陕西亿鑫生

物能源科技开发有限公司提供,其基本理化性质如

表 1所示. 

槐树皮生物炭(HB)和锯末生物炭(JB)均设置 3

个添加比例(1%、3%、5%,质量百分比),试验共设 6

个处理及一个空白对照,记为 HB1、HB3、HB5、JB1、

JB3、JB5、CK,每个处理 3 个重复,共有 21 个试验

小区.各小区采用完全随机布设,小区规格为 2.4m× 

2.4m.生长季前清除土表杂草等杂物,剥离表层 20cm

深的土壤,将生物炭按设定比例完全混合再原位回

填,生物炭一次性施用. 

表 1  供试生物炭基本理化性质 

Table 1  Physical and chemical properties of tested biochar 

类型 
比表面积

(m2/g) 
pH值 

总有机碳

TOC(g/kg)

全氮 

TN(g/kg)

锯末生物炭(JB) 0.0824 9.34 430.87 5.46 

槐树皮生物炭(HB) 0.0949 9.52 502.47 8.77 

 

1.2  土壤样品的采集 

于 2016年 11月采集去除表层枯落物等杂物后

的土壤(0~10cm),每个小区按照对角线采样法采集 5

个点,混合并过 2mm的筛,将部分土样置于离心管中,

用液氮罐保存,运回实验室并储存于-80℃冰箱中,

用于土壤微生物的测定.另一部分鲜土样用于硝态

氮、铵态氮、含水量等土壤理化性质的测定. 

1.3  指标测定 

1.3.1  土壤理化性质测定  土壤含水量采用烘干

法,土壤 pH 值采用电位法(水土比=2.5:1),土壤速效

磷采用 0.5mol/LNaHCO3 浸提-钼锑抗比色法,土壤

全氮含量采用半微量凯氏定氮法,土壤总有机碳测

定采用浓硫酸-重铬酸钾消煮-硫酸亚铁滴定法.土

壤铵态氮和硝态氮用 1mol/L KCl 溶液浸提鲜土样

后,采用流动分析仪测定
[20]

.微生物量碳采用氯仿熏

蒸直接浸提法
[21]

. 

1.3.2  土壤 DNA提取和 16S rRNA基因高通量测

序  土壤总 DNA 使用美国 OMEGA 公司的试剂

盒,每个样品称取约 0.5g 新鲜土壤,按照试剂盒提取

步骤进行.用 338F(5’-ACTCCTACGGGAGGCAG- 

CAG-3’)806R(5’-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-

3’)引物对 V3~V4区进行 PCR扩增,每个样品的上

游引物 5′端添加一段长度为 8bp 的特异性多肽 

(barcode),用于区分样品
[22-23]

.用 2%的琼脂糖凝胶

电泳检测提取 DNA 的纯度和完整性,用核酸定量

仪(Nano Drop ND-1000)检测提取 DNA的浓度和

纯度.根据 Illumina MiSeq平台(Illumina, SanDiego, 

USA)标准操作规程进行双末端(Paired-end)测序,

将纯化后的扩增片段构建 PE 2*300 的文库.PCR 
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采用 TransGen AP221-02: TransStart Fastpfu DNA 

Polymerase; PCR仪为 ABI GeneAmp® 9700型;每

个样本 3 个重复,将同一样本的 PCR 产物混合后

用 2%琼脂糖凝胶电泳检测,使用 AxyPrepDNA 凝

胶回收试剂盒(AXYGEN 公司)切胶回收 PCR 产

物,Tris_HCl 洗脱.测序服务委托上海美吉生物医

药科技有限公司完成. 

1.4  数据处理与统计分析 

1.4.1  基本数据处理  所有数据经过 Excel 2013

处理,利用SPSS 20.0进行单因素方差分析(One Way 

by ANOVA)和最小显著差异法 (LSD)比较 ,利用

Origin8.5 进行作图.土壤因子与细菌种群分布特征

之间的关系利用 Canoco 4.5 进行冗余分析(RDA),

研究土壤性质对细菌分布特征的影响. 

1.4.2  测序数据处理  MiSeq 测序得到的是双端

序列数据,根据 PE reads之间的 overlap关系,将成对

的 reads 拼接(merge)成一条序列,同时对 reads 的质

量和 merge 的效果进行质控过滤,根据序列首尾两

端的 barcode和引物序列区分样品得到有效序列,并

校正序列方向,得到优化数据.将优质序列聚类成操

作分类单元 (OTU),阈值设置为 97%,软件平台 : 

Usearch (vsesion 7.0 http://drive5.com/uparse/).为了

得到每个 OTU 对应的物种分类信息,采用 RDP 

classifier 贝叶斯算法对 97%相似水平的 OTU 代表

序列进行分类学分析,并分别在各分类学水平统计

各样本的群落组成,将不能聚类在任何分类水平已

知类群的序列定义为未分类. 

2  结果与分析 

2.1  土壤理化性质 

不同生物炭处理下的土壤理化性质如表 2所示,

与对照相比,在 pH值、总有机碳、速效磷、全氮、

硝态氮、铵态氮、含水率 7项指标中生物炭处理组

均呈现出增大趋势.施加生物炭 4a 后,土壤 pH 值、

总有机碳、全氮随着生物炭添加量的增加而显著提

高;铵态氮含量随着生物炭添加量的增加而降低;无

论 HB 或 JB,添加量为 3%时,速效磷含量最大;其他

指标无统一变化规律.在相同添加量时,pH值、总有

机碳、全氮、铵态氮和含水率 5 项指标均表现为

HB大于 JB;速效磷表现为 HB小于 JB. 

表 2  不同生物炭处理下的土壤理化性质 

Table 2  Physical and chemical properties of the soils in different biochar treatments 

处理 pH值 
总有机碳

TOC(g/kg) 

速效磷 

AP(mg/kg) 

全氮 

TN(g/kg) 

硝态氮

NO3

-

-N(mg/kg)

铵态氮 

NH4

+-N(mg/kg) 

含水率 

ω(%) 

CK 8.41±0.05e 5.65±0.38e 8.77±0.45d 0.68±0.04bc 2.87±0.39bc 0.34±0.01c 14.30±0.00c 

HB1 8.50±0.04cde 9.23±0.25d 8.29±0.26d 0.73±0.02bc 3.11±0.57ab 1.28±0.06a 16.94±0.01ab 

HB3 8.61±0.03bc 13.65±0.43b 13.04±0.51b 0.94±0.03a 3.09±0.14ab 0.98±0.17ab 17.66±0.00ab 

HB5 8.75±0.03a 18.16±0.43a 10.28±0.89cd 1.01±0.05a 1.66±0.27d 0.96±0.11b 18.78±0.00a 

JB1 8.41±0.03de 8.06±0.49d 12.18±0.78bc 0.63±0.03c 2.38±0.28bcd 0.94±0.04b 16.14±0.01bc 

JB3 8.54±0.05bcd 11.39±0.87c 18.01±0.37a 0.75±0.05bc 4.22±0.56a 0.73±0.10b 16.12±0.00bc 

JB5 8.64±0.05ab 12.98±0.30b 17.19±0.99a 0.80±0.05b 1.82±0.19cd 0.32±0.07c 16.88±0.01ab 

注:同列不同字母表示差异显著(P<0.05). 

2.2  细菌 α多样性指数 

高通量测序数据及细菌多样性指数如表 3

所示.ACE指数和 Chao1指数可以表征物种的丰

富度,对其而言,与对照相比生物炭处理组呈增大

趋势 ,说明生物炭可以提高细菌群落的物种丰富

度;随着施炭比例的增加,2 种生物炭处理的丰富

度指数均在 3%施炭量达到最大 .香农指数

(Shannon)可以估算细菌群落的多样性,表 3 呈现

为 JB3>HB1>JB5>JB1>HB5>CK>HB3,说明施加

生物炭可以提高细菌群落的多样性 ,其中 ,3%JB

对细菌群落多样性的影响效果最佳,为 6.22.通过

计算多样性指数的平均值(JB=6.05, HB=5.91)、

极大值(JB=6.22, HB=6.09)和中值(JB=6.02, HB= 

5.88)发现 JB>HB,说明相对而言 JB 更优.Smith 

Wilson's 指数可以反应群落的均匀度,表 2 呈现

为 JB<HB<CK,说明施加生物炭会降低土壤细菌

群落的均匀度 ,锯末生物炭对细菌群落均匀度的

影响更大. 
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表 3  细菌 16S r RNA 基因 Illumina Mi Seq 高通量测序数

据及细菌多样性指数 

Table 3  Illumina MiSeq sequencing bacterial data and 

bacterial community diversity indices based on 16S  

rRNA gene 

处理 序列数 
覆盖度 

(%) 
Shannon ACE Chao1 Smithwilson

CK 44001 99.13 5.87 1160 1179 0.3928 

HB1 35915 98.84 6.09 1427 1445 0.3734 

HB3 43872 98.71 5.77 1451 1467 0.3682 

HB5 42445 98.84 5.88 1440 1440 0.3601 

JB1 31489 98.90 5.91 1448 1449 0.3506 

JB3 33206 98.92 6.22 1481 1490 0.3524 

JB5 40601 98.88 6.02 1444 1462 0.3572 

 

2.3  细菌群落组成 

将所有样品分为 3 组,槐树皮生物炭(HB),锯末

生物炭(JB)和不施加生物炭(CK),如图1所示. 3组微

生物总 OTUs数分别为 1503,1528,1062个;3个处理

组公有 OTUs(949个)占 HB、JB、CK 3个处理中总

OTUs的比例分别为 63.14%、62.11%和 89.36%.HB、

JB、CK 3个处理各自特有的 OTUs数量占相应样品

总 OTUs 的比例为 1.46%、1.70%和 4.52%.由此可

见,施加生物炭增加了土壤微生物物种的数量,与未

施生物炭处理对比,施加生物炭处理土壤微生物组

成相似性更高. 

 

图 1  不同生物炭处理下细菌组成的 Venn图 

Fig.1  Venn diagram of bacterial composition in different 

biochar treatments 

 

CK

HB1

HB3

HB5

JB1

JB3

JB5

0 20 40 60 80 100 

相对丰度(%) 

others Actinobacteria** Proteobacteria

Chloroflexi Acidobacteria Saccharibacteria*

Bacteroidetes Gemmatimonadetes Cyanobacteria 

Verrucomicrobia Nitrospirae* Parcubacteria 

Firmicutes* 

 

图 2  不同生物炭处理门水平细菌组成 

Fig.2  Bacterial composition ( phylum level ) in different biochar treatment 

*代表差异显著(P<0.05);**代表差异极显著(P<0.01),下同 

在门水平上,共获得 35个类群,将相对丰度小于 0.5%的类群归类为其他,可得到 13个类群,如图 2所
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示 .其中 ,放线菌门 (Actinobacteria)、变形菌门

(Proteobacteria)、绿弯菌门(Chloroflexi)、酸杆菌门

(Acidobacteria)和 Saccharibacteria 为优势门,其相对

丰度分别为 16.42%~34.36%、15.28%~25.56%、

10.06%~14.20%、5.68%~14.08%、6.91%~12.90%,

这 5类群微生物占 CK、HB1、HB3、HB5、JB1、

JB3、JB5 相应处理总类群的 76.80%、80.77%、

83.28%、85.31%、83.15%、79.59%、82.70%.通过

Illumina MiSeq 高通量测序也检测出相对丰度较小

的细菌门,它们的相对丰度为 0.5%~8%,如拟杆菌门

(Bacteroidetes)、芽单胞菌门(Gemmatimonadetes)、

硝化螺旋菌门(Nitrospirae)、厚壁菌门(Firmicutes).

与空白对照(CK)相比,生物炭施用显著提高了放线

菌门(P<0.01)、Saccharibacteria、硝化螺旋菌门、厚

壁菌门(P<0.05)的相对丰度,降低了酸杆菌门和疣微

菌门的相对丰度. 

在纲水平上,共获得 72 个类群,将相对丰度

小于 2%的类群归类为其他,共得到 15 个类群,如

图 3所示.其中,放线菌纲(Actinobacteria)、α-变形

菌 纲 (Alphaproteobacteria) 、 酸 杆 菌 纲

(Acidobacteria)为主要类群 ,相对丰度分别为

16.42%~34.36%、9.91%~ 17.63%、5.68%~14.08%,

合计为 48.13%~57.08%.与空白对照(CK)相比,施

加生物炭显著增加了 Saccharibacteria、绿弯菌

纲、热微菌纲(Thermomicrobia)、放线菌纲的相

对丰度(P<0.05).α-变形菌纲、酸杆菌纲、β-变形

菌纲的相对丰度随着生物炭添加量的增加有降

低的趋势. 
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图 3  不同生物炭处理纲水平细菌组成 

Fig.3  Bacterial composition (class level ) in different biochar treatment 

如图 4 所示,施用生物炭增加了芽孢杆菌属

(Bacillus)、硝化螺旋菌属(Nitrospira)、气微菌属

(Aeromicrobium)的相对丰度 ,降低了土微菌属

(Pedomicrobium)、细杆菌属(Microbacterium)、根瘤

菌属 (Rhizobium)的相对丰度 ,而慢生根瘤菌属

(Bradyrhizobium)则无明显变化规律.随着 HB 施用

量的增加,芽孢杆菌属、硝化螺旋菌属、土微菌属、

根瘤菌属、鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)的相对

丰度均呈现下降趋势,仅气微菌属呈上升趋势;随着

JB 施用量的增加,气微菌属呈现下降趋势,与 HB 变

化规律相反,说明生物炭对细菌属水平的影响与生

物炭种类相关. 
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图 4  不同生物炭处理 8个属水平功能细菌的相对丰度 

Fig.4  Relative abundance of bacterial taxa (genus level) in different biochar treatment 

2.4  不同生物炭处理的细菌群落结构及其与环境

因子的关系 

 

图 5  不同生物炭处理细菌群落结构的层级聚类树 

Fig.5  Hierarchical clustering tree of bacterial community 

structure in different biochar treatment 

如图 5 所示,与对照相比,施加生物炭对细菌群

落结构的影响显著.其中, JB3、HB3、JB53 个处理

距离较近 ,说明对土壤细菌群落结构的影响相

似.JB1 和 HB5 处于一个分支,说明不同种类的生物

炭在不同添加比例下对土壤细菌群落结构的影响

可达到相同效果. HB1、HB3、HB5和 JB1、JB3、

JB5均处于不同的分支,说明生物炭的不同添加量对

细菌群落结构有影响. 
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图 6  环境因子对细菌群落结构影响的冗余分析 

Fig.6  Redundancy analysis (RDA) between soil properties 

and the bacterial community structures 

如图 6 所示,第一主轴和第二主轴分别解释了

微生物群落结构与土壤理化性质关系总变异的
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70.7%和 24.9%.不同处理的样本点相对较分散,说明

不同生物炭处理对细菌群落结构的影响不同.除 JB3

样本点外,生物炭处理的其他样本点与对照组CK在

RDA1 轴方向上明显分离.此外,在所选环境因子中,

微生物量碳的解释度最高,达到了 25.85%,含水率、

铵态氮和有机碳分别解释了 16.78%、16.61%、

13.68%.如图 7 所示,铵态氮与放线菌门呈显著正相

关关系,与绿弯菌门呈显著负相关关系.含水量与芽

单胞菌门 (Gemmatimonadetes)、硝化螺旋菌门

(Nitrospirae)、拟杆菌门(Bacteroidetes)呈负相关关系,

有机碳和全氮与绝大部分菌群呈负相关关系. 

 

图 7  细菌优势门与环境因子相关性热图 

Fig.7  Heatmap diagram of correlation between dominant 

bacterial taxa (phylum level) and environmental factors 

3  讨论 

生物多样性指数用于描述生物类型数和均匀

度,它可反映生物群落中物种的丰富度及其各类型

的分布比
[24]

.本研究结果显示,生物炭添加提高了土

壤细菌的丰富度且 3%添加量的提高程度最大,生物

炭添加提高了土壤细菌的多样性,1%HB和 3%JB添

加量最佳,但这和丰富度的结果不一致,主要是因为

细菌多样性由物种丰富度和均匀度共同决定,细菌

多样性结果会因丰富度和均匀度二者所占比重而

有所不同 

[25]
.Doan 等

[26]
、Nguyen 等

[27]
研究生物炭

施用对土壤细菌特性的影响发现添加生物炭后土

壤细菌的多样性提高,均与本研究结果相似.此外,生

物炭的添加在一定程度上可改善土壤微环境,这可

能有益于个别类群的生长,从而引起细菌群落个体

大小或数量的差异,群落结构发生变化且均匀度降

低,进而导致多样性指数减小,细菌群落的多样性降

低
[28-29]

.由于生物炭巨大的比表面积和疏松多孔的

结构为细菌生存提供生长空间和附着位点
[30]

,同时

生物炭添加也改变了土壤的理化性质,从而影响细

菌的生长代谢,直接或间接地改变了土壤的细菌多

样性.通过计算多样性指数的平均值、极值和中值发

现,JB>HB,说明生物炭种类不同,其内部结构不完全

一样,微生物对不同生物炭引起的环境变化的适应

性会有差异,所以,生物炭对细菌多样性的影响结果

不同.生物炭对细菌多样性的影响程度也因为作用

时间不同而产生差异.研究结果显示,生物炭短期施

用会显著改变细菌的多样性
[27]

,而随着时间的推移,

生物炭对细菌多样性影响程度降低,这可能由于生

物炭短期应用于土壤中,会对土壤有激发效应,土壤

中氮磷钾含量均会显著提高
[31]

,促进了土壤微生物

的发育繁殖;长期应用后,土壤环境和外源生物炭逐

渐融合,生物炭成为土壤环境的一部分且达到一个

稳定的状态,可能不再满足某类微生物的生长繁殖,

微生物多样性很难再发生变化. 

生物炭对不同分类学层次菌群组成的影响不

完全相同.本研究中,门水平优势菌群为放线菌门、

变形菌门、绿弯菌门、酸杆菌门和 Saccharibacteria,

这和黄土高原地区以及东北地区关于土壤细菌群

落的研究结果均相似
[32]

.与对照相比,生物炭添加显

著提高了放线菌门、硝化螺旋菌门、厚壁菌门的相

对丰度,降低了酸杆菌门和疣微菌门的相对丰度,原

因可能是放线菌门类群随着土壤 pH 值下降而丰度

降低
[33]

,且放线菌门为富营养类群,能利用速效碳源

快速生长
[34]

.生物炭的施用提高了土壤 pH 值,从而

使放线菌门类群在含有生物炭的土壤环境中较好

的生长繁殖;硝化螺旋菌门是参与亚硝酸盐的氧化

和碳氮循环的主要类群,生物炭通过改变土壤基本

理化性质及在土壤中的降解过程,直接或间接的增

加了硝化螺旋菌门的相对丰度
[35]

;酸杆菌门的细菌

多属于寡营养类群
[36]

,土壤的富营养状态不利于该

类菌群的生长
[37]

,生物炭施用改善了土壤养分状况,

虽未达到富营养状态,但土壤环境较之前发生了变

化,也抑制了该类群微生物的生长,另一方面,酸杆菌

门细菌更喜欢酸性环境
[38]

,生物炭本身具有较高的
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pH值,施加生物炭改变了土壤环境的酸碱度,所以酸

杆菌门的相对丰度降低.本研究中纲水平优势菌群

变化与门水平类似.其中,生物炭施用降低了 α-变形

菌纲、β-变形菌纲的相对丰度,且 β-变形菌纲的相

对丰度大于 α-变形菌纲 ,这与前人研究结果一

致  

[39]
.α 变形菌纲细菌可在酸性环境中利用难降解

的碳源并转化为中间小分子物质为其他微生物提

供养分
[40]

,而该半干旱区土壤呈碱性且生物炭也增

加了土壤 pH 值,阻碍了 α-变形菌纲菌群的发展,从

而使 α-变形菌纲的相对丰度降低.此外,本研究还发

现生物炭添加改变了部分功能属水平细菌的相对

丰度,如生物炭增加了芽孢杆菌属、硝化螺菌属、气

微菌属的相对丰度,降低了土微菌属、细杆菌属、根

瘤菌属的相对丰度.研究表明,芽孢杆菌属是一种能

将植物难以吸收利用的磷转化为可吸收利用的形

态
[41]
、促进植物生长、防治植物病害

[42]
的一种根际

菌属.水分和植被是影响芽孢杆菌的两个重要生态

因子
[43]

,生物炭施用增加了土壤的含水量,促进了植

物生长,间接增加了芽孢杆菌属的相对丰度,这与

Yao 等
[11]
的研究结果相似.慢生根瘤菌属和根瘤菌

属一般与草本豆科植物关联在一起,Zahran 等  

[44]
研

究发现草本植物在生长过程中易与相容的根瘤菌

属菌株形成有效的根瘤共生体,具有很好的固氮作

用.慢生根瘤菌属与根瘤菌属变化趋势不同,因为其

与根瘤菌属在系统发育关系中并不属于同一个分

支
[45]

;鞘氨醇单胞菌属具有很强的生物降解能力且

对芳香化合物具有高代谢能力,该菌株被广泛应用

于污染物修复方面
[46]

.生物炭添加对鞘氨醇单胞菌

属相对丰度的影响可能与生物炭的种类相关,槐树

皮生物炭促进了该菌群的生长,相反地,锯末生物炭

对鞘氨醇单胞菌属产生了抑制作用,相对丰度稍有

降低,这与陈泽斌
[47]
的研究结果相似.功能菌群的改

变对土壤生态功能和土壤环境健康状况的影响值

得注意,但生物炭影响细菌菌群相对丰度变化的原

因复杂且各不相同,还需更进一步研究.
 

细菌的群落结构的变化会影响生态系统的稳

定和健康 

[31]
.本研究中,冗余分析图的 RDA1 轴将施

用生物炭处理和未施用生物炭处理明显地分隔为

两部分,说明生物炭添加对土壤细菌群落结构有明

显的影响,这与前人的研究结果一致
[28]

.生物炭连续

施用 4a 对土壤的理化性质产生了显著的影响.研究

表明,生物炭能有效提高土壤 pH值、总有机碳、全

氮含量
[27,31]

,与本研究结果相似.而有机碳显著提高

一方面可能是由于供试生物炭 HB 和 JB 的有机碳

含量较高且 HB 大于 JB,混入土壤后提高了土壤总

有机碳含量,提高的幅度与施用量呈正相关,另一方

面生物炭在施入土壤后可能改变土壤有机碳的有

效性,增加土壤对有机碳的固持作用,从而有利于土

壤有机碳的固定
[48]

.土壤的基本特性又与土壤微生

物生长密切关联.Yao等
[11]
研究发现土壤 pH值最大

程度的解释了细菌群落结构的变化.Huang 等
[49]
研

究发现土壤含水量、有机碳可以增强或削弱树种对

土壤微生物的影响,是土壤微生物群落结构组成的

决定因素.但在本研究中,微生物量碳,含水率、铵态

氮、有机碳对细菌群落结构的影响较大,这与刘洋

等 

[32]
、zhang等

[50]
的研究结果相似,只是在重要性排

序上略有不同,可能因为不同土壤类型的生物组成

不同,环境因子对不同类群微生物的影响程度存在

差异.优势细菌菌群与环境因子的相关性热图显示,

铵态氮与放线菌门、绿弯菌门这两种主要类群存在

显著相关关系,表明铵态氮是影响细菌群落结构的

关键因子.本试验结果表明,生物炭施用量和种类对

细菌群落结构的影响无明显规律,环境因子对微生

物群落结构的影响也各不相同,这种群落结构的差

异是否会导致土壤肥力、健康状况变化有待于进一

步研究. 

4  结论 

4.1  生物炭施加对黄土高原半干旱区 4a 后的土壤

细菌群落有明显影响,提高了细菌多样性.主要表现

为:ACE 指数和 Chao1 指数随着生物炭添加量的增

大而先增后减,在 3%达到最大,香农指数在施加生

物炭后呈现增加趋势,且3%JB对细菌群落的多样性

影响最佳为 6.22, JB优于 HB. 

4.2  生物炭添加改变了部分细菌菌群的相对丰度,

在不同分类学水平上均有体现.其中,主要的优势门

为 放 线 菌 门 (Actinobacteria) 、 变 形 菌 门

(Proteobacteria)、绿弯菌门(Chloroflexi)、酸杆菌门

( Acidobacteria)和 Saccharibacteria;主要的优势纲为

放 线 菌 纲 (Actinobacteria) 、 α- 变 形 菌 纲

(Alphaproteobacteria)、酸杆菌纲(Acidobacteria);部分

属水平功能细菌的相对丰度也发生了变化,施用生
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物炭增加了芽孢杆菌属(Bacillus)、硝化螺旋菌属

(Nitrospira) 的 相 对 丰 度 , 降 低 了 土 微 菌 属

(Pedomicrobium)、根瘤菌属(Rhizobium)的相对丰度. 

4.3  生物炭施用 4a 对土壤理化性质产生了显著影

响,理化性质改变进一步影响了细菌群落结构.微生

物量碳、含水率、铵态氮、有机碳对细菌群落结构

的影响较大,铵态氮与放线菌门、绿弯菌门呈显著相

关性,铵态氮是影响细菌群落结构的关键因子. 
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