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　　摘要：通过施用不同质量比的生物炭（０．５％、１．０％、２．０％、４．０％），研究生物炭施用对红壤和潮土微生物群落结
构的影响。通过土柱培养试验，采用磷脂脂肪酸法测定不同处理土壤微生物的群落结构。添加１．０％、２．０％、４．０％
生物炭处理与添加０５％生物炭处理相比，潮土细菌ＰＬＦＡｓ含量增加了９．５％～５６．７％；添加０．５％和１．０％生物炭细
菌的磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡｓ）含量分别显著降低了３３．７％、２７．３％；添加０．５％、２．０％、４．０％生物炭处理的革兰氏阴性细
菌ＰＬＦＡｓ的含量与单施氮肥处理相比显著下降了２７６％ ～４８．８％，生物炭施用对真菌、放线菌、革兰氏阳性细菌、真
菌ＰＬＦＡｓ含量和细菌ＰＬＦＡｓ含量的比值（真／细）和总 ＰＬＦＡｓ含量总体没有显著影响。生物炭施用对红壤的微生物
ＰＬＦＡｓ含量没有显著影响。在添加生物炭的处理中，生物炭施用量的增加使饱和脂肪酸含量／不饱和脂肪酸含量有降
低的趋势。通过比值分析、多样性分析和主成分分析可知，短期生物炭刺激对红壤和潮土的微生物群落结构没有显著

影响，２种土壤微生物生态位未产生分化。
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　　菜地土壤的氮肥施用量大，大量的氮素盈余造
成了地下水污染、土壤酸化、温室气体大量排放等

严重的环境问题［１］。生物炭作为一种性质稳定的

生物质材料，其比表面积和孔隙度较大，含碳量较

高，这些性质决定了生物炭具有较高的吸附性、稳

定性和养分含量［２］。生物炭能够提高土壤 ｐＨ值、
土壤的透气透水性以及固持土壤中的养分等，减少

氮素流失，提高作物的氮素利用效率。土壤微生物

作为土壤生态系统中的重要组成部分，是土壤氮素

循环和转化的重要驱动力，通过分析土壤微生物的

变化情况来探讨生物炭对土壤生态系统的作用，是

研究生物炭施用益处和风险的途径之一。

有研究表明，向土壤中添加生物炭后，能够改

变土壤细菌、真菌和古菌的群落组成［３－４］，向黑土中

添加生物炭后，土壤细菌阿尔法多样性（ａｌｐｈａ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ）增加［５］。姚钦利用变性梯度凝胶电泳

（ＤＧＧＥ）法分析了亚马逊黑土和未改造土壤的细菌
和古菌的群落结构，结果表明，富含生物炭的亚马

逊黑土土壤细菌和古菌的群落结构与相邻未改造

土存在显著差异［６］。ＰＬＦＡｓ是细胞膜上的磷脂脂肪
酸，其种类的不同可以标记出不同的微生物类群，

被广泛应用在土壤微生物学研究中。Ｂａｍｍｉｎｇｅｒ等
通过３７ｄ的培养试验发现，添加生物炭能显著提高

—０５２— 江苏农业科学　２０２０年第４８卷第１１期



微生物 ＰＬＦＡｓ总含量以及细菌类和真菌类 ＰＬＦＡｓ
含量［７］。Ｓｔｅｉｎｂｅｉｓｓ等利用磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）法分
析了生物炭施用对土壤４类主要微生物的影响，发
现源自酵母的生物炭会促进真菌的生长，而源于葡

萄糖的生物炭主要促进革兰氏阴性细菌的生长［８］。

土壤类型影响着生物炭的作用效果［９］。Ａｂｕｊａｂｈａｈ
等发现，桉树生物炭对土壤微生物群落和氮循环细

菌的影响主要取决于土壤类型，其中对红壤和黑土

的作用明显高于棕壤［１０］。Ｌｉｕ等施用了 ０～
４０ｔ／ｈｍ２的稻壳生物炭（４００℃）于红壤、棕壤和盐
渍土中，结果发现，生物炭对红壤细菌群落的改变

最为显著［１１］。武爱莲等发现，随着生物炭施用量的

增加，土壤细菌的操作分类单元（ＯＴＵ）数目及丰富
度指数（Ｃｈａｏ１）呈增加趋势［１２］。顾美英等发现，不

同的生物炭用量对不同土壤微生物的影响不同［１３］。

生物炭对土壤微生物量、微生物群落结构的影响差

异较大，这种差异可能与生物炭用量、类型以及土

壤类型等有关。

多数研究结果表明，生物炭对红壤有改良效

果［１４－１５］，但缺少关于生物炭对红壤和潮土作用的对

比研究。红壤和潮土为我国２类分布广泛、性质相
反的土壤，对比分析生物炭对２类土壤微生物群落
的作用，对于阐明生物炭对土壤微生物群落结构的

影响，指导生物炭在农田中的应用具有重要的意

义。因此，本试验采用在５００℃厌氧条件下制备的
花生壳生物炭，设置生物炭和菜地土壤质量比分别

为０．５％、１％、２％、４％，通过培养试验和 ＰＬＦＡ法，

以２种土壤的 ＰＬＦＡｓ含量表征土壤微生物群落结
构，分析不同施炭量对红壤和潮土微生物群落结构

特征的影响。

１　材料与方法

１．１　供试材料
潮土采集地点为天津市武清区梅厂镇周庄村

（３９°３６′Ｎ，１１７°１３′Ｅ），红壤采集地点为湖南省长沙
市长沙县金井镇脱甲村（２８°２５′Ｎ，１１３°２１′Ｅ）。供试
花生壳生物炭由河南三利新能源有限公司提供，为

在５００℃厌氧条件下热解制备的生物炭。供试土壤
的基本理化性质如表１所示。供试生物炭基本理化
性质如下：ｐＨ值为９．７１，比表面积为５．３８ｍ２／ｇ，孔
容为０．０１ｃｍ３／ｇ，孔径为 ５．８１ｍｍ，灰分含量为
３３３％，碳、氢、氮、氧含量分别为 ７１９．２６、２０．５１、
１７．６３、９０．２２ｇ／ｋｇ。施用生物炭对土壤理化性质的
影响见参考文献［１６］。
１．２　生物炭表面特征

通过对生物炭进行电镜扫描和能谱分析可以

看出，生物炭中含有大量的孔隙结构（图１），这是生
物炭表现出各种功能的重要结构原因。由傅里叶

变换红外光谱仪（ＦＴＩＲ）图谱可以得出，波数为
３７００ｃｍ－１左右的吸收峰由羟基（—ＯＨ）引起，
３４００ｃｍ－１左右的吸收峰由—ＣＨ２和—ＣＨ３的伸缩
振动引起，２３００ｃｍ－１、１６００ｃｍ－１和 １０００ｃｍ－１左
右的吸收峰分别是由烯烃（炔烃）、芳香环和醇类基

团引起的，说明生物炭中含有该类功能基团。

表１　红壤和潮土的基本理化性质

土壤类型 ｐＨ值 有机碳含量

（ｇ／ｋｇ）
全氮含量

（ｇ／ｋｇ）
硝态氮含量

（ｍｇ／ｋｇ）
铵态氮含量

（ｍｇ／ｋｇ）
电导率

（μＳ／ｃｍ）

潮土 ７．９９ ７．２２ １．８０ ２７．９０ ５．２１ ３６６．５０

红壤 ４．８２ １０．２６ １．９２ ６．９０ １．７２ ３２１．００

１．３　试验设计
采用土柱培养试验，每种土壤各设计６个处理，

其中包括空白对照处理（ＣＫ），单独添加氮肥处理
（Ｎ），生物炭与土壤的质量比为 ０．５％（Ｂ１）、１％
（Ｂ２）、２％（Ｂ３）、４％（Ｂ４）处理，则红壤（Ｒ）各处理
依次表示为 ＲＣＫ、ＲＮ、ＲＢ１Ｎ、ＲＢ２Ｎ，ＲＢ３Ｎ、ＲＢ４Ｎ；
潮土（Ｍ）各处理依次表示为 ＭＣＫ、ＭＮ、ＭＢ１Ｎ、
ＭＢ２Ｎ、ＭＢ３Ｎ、ＭＢ４Ｎ，每个处理设 ３次重复。土柱
装置为直径 ２１ｃｍ，高度 ４５ｃｍ的不锈钢圆柱管。
试验于２０１７年３月开始进行，将不同比例生物炭均

匀施入到过５ｍｍ筛的土壤中，将土壤与生物炭按
质量比充分混匀后慢慢压实装入土柱装置中［１４］。

每个土柱内装填的生物炭和土壤总质量均为１２ｋｇ，
不添加生物炭与添加４％生物炭处理高度相差不超
过２ｃｍ。培养期间种植小白菜，每个处理种植５颗
小白菜，同年６月底收获。土壤培养和小白菜种植
方法参考文献［１６］。
１．４　样品采集

试验结束后，采集土柱中０～２０ｃｍ耕层土壤，
土样采集后分成２份，一份于 －２０℃冰箱鲜样保
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存，用于测定土壤硝态氮、铵态氮含量和微生物指

标；另一份先风干，然后研磨过筛（２０目和１００目），
用于土壤ｐＨ值、有机碳含量、全氮含量等土壤理化
性状的测定。

１．５　测定指标与方法
采用水合热重铬酸钾氧化 －比色法测定土壤

中有机质含量；利用环刀法测定土壤容重；土壤 ｐＨ
值用ＭＰ５１１型 ｐＨ计进行测定；采用凯氏定氮法测
定土壤全氮含量；利用 ＡＡ３型流动分析仪（德国
Ｂｒａｎ＋Ｌｕｅｂｂｅ公司）测定土壤硝态氮、铵态氮含量。
生物炭的理化性质采用元素分析仪（德国 Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ
公司）测定。

土壤微生物群落结构采用 ＰＬＦＡ法测定，具体
如下：

　　（１）脂肪酸的提取。采用修正的Ｗｕ等方法［１７］

提取脂肪酸。（２）磷脂脂肪酸的分离。用固相萃取
（ＳＰＥ）柱，利用氯仿和丙酮将中性脂和糖脂淋洗出
来，然后加入甲醇，淋洗出磷脂脂肪酸，最后用氮气

吹干。（３）磷脂脂肪酸甲酯化。先将磷脂脂肪酸进
行甲酯化，然后萃取磷脂脂肪酸甲酯，加入内标

（Ｃ１９：０脂肪酸，０．１ｍｇ／ｍＬ）后用氮气吹干得到脂
肪酸甲酯。（４）磷脂脂肪酸的测定和命名。将脂肪
酸甲酯重新溶解于０．５ｍＬ正己烷中，利用气相色
谱－质谱联用仪（ＧＣ－ＭＣ）检测，参数如下：初始温

度为１２０℃（７ｍｉｎ）；进样口温度为２５０℃；载气为
Ｈｅ２（０．９ｍＬ／ｍｉｎ）；离子源温度为２３０℃；四级杆，
１５０℃；质谱全扫描范围为３０～５００ｍ／ｚ，每次进样
量为 ２μＬ。本试验由 ７８９０－５９７５Ｃ型安捷伦
ＧＣ－ＭＳ检测完成。

磷酯脂肪酸的定量分极采用峰面积和内标曲

线法。ＰＬＦＡ含量单位为ｎｍｏｌ／ｇ。
采用参考文献［１８］中的方法对磷脂脂肪酸命

名（表２）。
１．５　数据统计

以ＰＬＦＡ生物标记物为研究对象，采用香农－威
纳（Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｅｉｎｅｒ）多样性指数（Ｈ）和辛普森
（Ｓｉｍｐｓｏｎ）优势度指数（Ｄ）、Ｐｉｅｌｏｕ均匀度指数（Ｅ）
表征群落多样性。计算方法如下：

（１）Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｅｉｎｅｒ多样性指数：
Ｈ＝－∑ＰｉｌｎＰｉ。

式中：Ｐｉ＝Ｎｉ／Ｎ，Ｎｉ是 ｉ处理中的磷脂脂肪酸数量，
Ｎ是该试验中的总磷脂脂肪酸数量。
　　（２）Ｓｉｍｐｓｏｎ优势度指数：

Ｄ＝１－∑Ｐ２ｉ。
　　（３）Ｐｉｅｌｏｕ均匀度指数：

Ｅ＝Ｈ／Ｈｍａｘ。
式中：Ｈ是实际观测到的 Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｅｉｎｅｒ多样性
指数；Ｈｍａｘ是最大的物种多样性指数。Ｈｍａｘ＝ｌｎＳ，Ｓ
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表２　磷脂脂肪酸的命名方法［１８］

类别 ＰＬＦＡｓ

细菌 １４∶０，１５∶０，ａ１５∶０，ｉ１５∶０，ｉ１６∶０，１６∶１ω５，１６∶１ω７，１６∶１ω９，１７∶０，ａ１７∶０，ｉ１７∶０，１８∶０，
１８∶１ω７，ｃｙ１７∶０，ｃｙ１９∶０

真菌 １８∶２ω６，９，１８∶１ｗ９

放线菌 １０Ｍｅ１６∶０，１０Ｍｅ１７∶０，１０Ｍｅ１８∶０

革兰氏阳性细菌 ｉ１４∶０，ｉ１５∶０，ａ１５∶０，ｉ１６∶０，ｉ１７∶０，ａ１７∶０

革兰氏阴性细菌 １６∶１ω７ｔ，１６∶１ω９ｃ，１６∶１ω７ｃ，１８∶１ω７ｃ，１８∶１ω９ｃ，ｃｙ１７∶０，ｃｙ１９∶０

环丙烷脂肪酸／前体脂肪酸 ｃｙ１７∶０，ｃｙ１９∶０／１６∶０，１８∶０

不饱和脂肪酸／饱和脂肪酸 （１５∶１ω６ｃ，１６∶１ω９ｃ，１６∶１ω７ｃ，１７∶１ω８ｃ，１８∶１ω９ｃ，１８∶１ω９ｔ，２０∶１ω９，２２∶１ω９，１４∶１，
１５∶１，１６∶１，１７∶１，１８∶１，２０∶１，２２∶１）／（１０∶０，１２∶０，１４∶０，１５∶０，１６∶０，１７∶０，１８∶０，
２０∶０，２１∶０，２２∶０，２３∶０，２４∶０）

　　注：不同种类的磷脂脂肪酸常以１个Ｃ原子数与希腊字母表示。例如，１６：１ω７ｃ表示含有１６个Ｃ原子，１个双键，双键距甲基（ω）端有７

个Ｃ原子，顺式结构型脂肪酸。ａ－、ｉ－分别代表异型ａｎｔｅｉｓｏ（甲基在Ｃ末端第３位Ｃ原子上）、同型ｉｓｏ（甲基在Ｃ末端第２位Ｃ原子上）；Ｍｅ－

代表甲基，Ｍｅ前的数字代表甲基取代基团距分子羧基端Ｃ原子数；ｃｙ代表环丙烷脂肪酸。

是群落中物种的总数。

冗余分析采用ＣａｎｏｃｏｆｏｒＷｉｎｄｏｗｓ４．５软件；利
用 Ｅｘｃｅｌ２００７对数据进行处理以及图表的绘制，
ＳＰＳＳ１７．０软件对试验数据进行单因子方差分析，
Ｄｕｎｃａｎｓ多重比较对处理进行相关性分析。

２　结果与分析

２．１　生物炭对土壤微生物群落结构的影响
由图２可知，在添加生物炭的处理中，潮土中的

细菌ＰＬＦＡｓ含量随着生物炭添加量的增加明显升高，
其他添加生物炭处理与 Ｂ１Ｎ相比升高了９．５％ ～
５６７％；与单施氮肥相比，添加０．５％和１．０％生物
炭处理的细菌ＰＬＦＡｓ含量分别显著降低了３３．７％、
２７３％。添加０．５％、２．０％、４．０％生物炭处理的潮
土中革兰氏阴性细菌 ＰＬＦＡｓ含量与单施氮肥处理
相比显著下降了２７６％ ～４８．８％。总体来看，生物
炭施用对潮土真菌、放线菌、革兰氏阳性细菌和总

ＰＬＦＡｓ含量的影响总体不显著。生物炭施用没有对
红壤的微生物ＰＬＦＡｓ含量产生显著的影响。
２．２　生物炭施用对２种土壤微生物 ＰＬＦＡｓ比值的
影响

如图３－ａ所示，与单施氮肥相比，添加０．５％、
１０％、２．０％生物炭处理的潮土中环丙烷脂肪酸含
量／前体脂肪酸含量分别显著降低了 ５２．８％、
３８２％、５０．７％，添加１．０％生物炭处理的红壤中环
丙烷脂肪酸含量／前体脂肪酸含量显著增加
４１２％。与未添加生物炭相比，生物炭添加总体上
未对红壤和潮土中饱和脂肪酸含量／不饱和脂肪酸
含量产生明显影响。但由图３－ｂ可以看出，在添加

生物炭的处理中，随着生物炭添加量的增加，饱和

脂肪酸含量／不饱和脂肪酸含量有下降趋势。
真菌ＰＬＦＡｓ和细菌ＰＬＦＡｓ含量的比值（真／细）

可以反映土壤微生物生态系统的相对稳定性，而革

兰氏阳性细菌和阴性细菌的比例可以反映土壤的

贫瘠程度，更高比例的革兰氏阴性细菌意味着土壤

趋向于富养型土壤转变。图３－ｃ、３－ｄ反映了生物
炭添加对真／细和革兰氏阳性细菌 ＰＬＦＡｓ含量／革
兰氏阴性细菌 ＰＬＦＡｓ含量的影响，与对照相比，添
加生物炭对真／细没有明显影响，但与单施氮肥相
比，潮土和红壤中 Ｇ＋／Ｇ－发生了明显变化，潮土
Ｇ＋／Ｇ－明显增加了 １３．７％ ～１０９．８％，其中添加
０５％生物炭处理（ＭＢ１Ｎ）的 Ｇ＋／Ｇ－最高。对于红
壤中 Ｇ＋／Ｇ－，与单施氮肥处理相比，添加 ２．０％
（ＲＢ３Ｎ）和４．０％生物炭处理（ＲＢ４Ｎ）分别明显降低
了４８．２％和３４．８％。
　　通过分析微生物群落多样性的 ３个指数（香
农－威纳多样性指数、辛普森优势度指数、Ｐｉｅｌｏｕ均
匀度指数）可知，大体上看，与未添加生物炭相比，

生物炭施用对２种土壤微生物群落结构的多样性无
明显影响（表４）。　
２．３　２种土壤ＰＬＦＡｓ主成分分析

图４表明，成分１和成分２分别解释了８８０％
和５．８％的变异，生物炭施入没有使２类土壤ＰＬＦＡｓ
的组成产生明显的区别。

　　对土壤理化性质和土壤 ＰＬＦＡｓ含量进行冗余
分析可知，成分 １和成分 ２分别解释了 ３８．６％和
２２％的变异；其中，ｐＨ值对土壤微生物群落的影响
较大，这与偏相关分析得出的结论一致，并且成分１
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明显区分了潮土和红壤的微生物 ＰＬＦＡｓ含量，说明
生物炭施用明显影响了潮土和红壤的微生物群落

结构（图５）。

３　讨论

已有研究表明，施用生物炭能够引起土壤微生

物群落结构变化，增加微生物量，促进微生物生长

及活动［１９］。在亚马逊黑色土壤及生物炭改良的土

壤中，发现了土壤真菌、细菌和古菌群落组成和多

样性发生了显著变化［２０－２１］。袁晶晶等研究表明，施

用生物炭后，土壤细菌、真菌放线菌含量分别提高

１０．９％、６．６％、５０．６％［２２］。Ｊｏｎｅｓ等的研究也有类
似的结果［３，２３］。Ａｎｄｅｒｓｏｎ等通过短期和长期试验发
现，生物炭对土壤的细菌群落结构无显著影

响［２４－２５］。Ｈｅ等发现，在热解温度为５００℃的条件

下制德的稻壳生物炭不会对碱性土壤产生显著影

响［２６］。盖霞普等研究表明，生物炭未对中性水稻土

的微生物群落结构产生影响［２７］。这也表明了生物

炭的施用效果会随土壤类型的不同而产生差异。

本试验中发现，在添加生物炭的处理中，随生物炭

施用量的增加，潮土中细菌的含量略有升高，但红

壤未表现出明显的差异。生物炭本身携带养分并

具有较大的孔隙度，这是影响土壤微生物群落结构

的重要原因。生物炭施入土壤中能够改变土壤的

养分含量、提高土壤 ｐＨ值、吸附土壤中的有毒物
质、为微生物提供了良好的栖息场所等［２８－３０］。

Ａｎｄｅｒｓｏｎ等认为，作物对土壤系统的扰动比生物炭
的影响更大，根系－土壤系统间的相互作用是短期
生物炭刺激要考虑的重要因素［３１］，这也可能是本试

验与前述研究结果不一致的原因。本试验的生物
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表４　微生物群落多样性指数

处理
Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｅｉｎｅｒ
多样性指数

Ｓｉｍｐｓｏｎ
优势度指数

Ｐｉｅｌｏｕ
均匀度指数

ＭＣＫ ２．４８±０．１６ ０．９１±０．０１ ０．８５±０．０４

ＭＮ ２．６２±０．１２ ０．９２±０．０１ ０．８７±０．０３

ＭＢ１Ｎ ２．４９±０．０８ ０．９１±０．０１ ０．８７±０．０３

ＭＢ２Ｎ ２．６３±０．１２ ０．９２±０．０１ ０．８９±０．０２

ＭＢ３Ｎ ２．６５±０．１２ ０．９２±０．０１ ０．９１±０．０４

ＭＢ４Ｎ ２．６４±０．０７ ０．９３±０．０ ０．９３±０．０３

ＲＣＫ ２．６２±０．１７ ０．９２±０．０２ ０．９４±０．０４

ＲＮ ２．４５±０．１７ ０．９０±０．０２ ０．８８±０．０４

ＲＢ１Ｎ ２．４１±０．１２ ０．９０±０．０１ ０．８８±０．０２

ＲＢ２Ｎ ２．３５±０．１０ ０．９０±０．０１ ０．８８±０．０７

ＲＢ３Ｎ ２．５１±０．１５ ０．９２±０．０１ ０．８７±０．０５

ＲＢ４Ｎ ２．３６±０．３１ ０．８９±０．０３ ０．８８±０．０５

炭施用时间较短，有研究者认为，长期添加生物炭

和短期施用生物炭的土壤中微生物群落存在明显

差异［９］。

生物炭改善土壤肥力和土壤生态环境机制多

被解释为通过提高土壤 ｐＨ值和吸附作用，改善土
壤养分利用情况，同时改变土壤微生物群落组成及

丰度［３２］，进而对土壤养分循环或理化性质产生作

用，最终影响作物生长［３３］。同时，程扬等通过高通

量测序技术的研究结果表明，生物炭施加对土壤微

生物群落代谢、遗传、信息传递等过程产生影响，从

而改变微生物的群落结构及生态功能［３４］。Ｗａｎｇ等
研究表明，潮土中添加生物炭后，土壤微生物群落

的改变与土壤有机碳（ＳＯＣ）、全氮（ＴＮ）含量的变化
密切相关［３５］。李明等的典范对应分析结果表明，水

稻和玉米秸秆生物炭添加可以通过改变红壤水稻

土壤性质，间接影响微生物群落结构，其中，土壤速

效磷、有机碳、速效钾含量与土壤微生物群落分布

显著相关［３６］。Ｍｕｈａｍｍａｄ等对红壤的研究结果则
表明，猪粪炭和果皮炭等主要通过增加土壤 ｐＨ值、
可溶性有机碳（ＤＯＣ）含量和碳氮养分元素含量，改
变微生物群落结构［３７］。Ｙａｏ等研究表明，向黑土添
加生物炭后，土壤真菌和细菌群落的变化均与土壤

ｐＨ值以及全碳、全氮、全钾含量紧密相关［３８］。土壤

容重的变化与土壤透气性、持水力和营养盐迁移等

密切相关，绝大部分的土壤微生物属于好氧型，多

属于腐生性微生物，疏松土壤环境为微生物提供了

充足的氧气，生物炭的多孔性和表面特性为土壤微

—５５２—江苏农业科学　２０２０年第４８卷第１１期



生物生长与繁殖提供了良好的栖息环境［３９］，共同影

响着土壤微生物群落的分布。

　　本试验通过３个方面来研究生物炭对土壤微生
物群落结构的影响，一是土壤不同微生物的 ＰＬＦＡｓ
比例，二是土壤微生物群落的多样性，三是土壤微

生物的群落组成与主成分分析。

革兰氏阳性细菌可利用生物炭中的芳香族化

合物，革兰氏阴性菌在生物炭中缺少容易利用的底

物［４０］，但添加生物炭均能增加二者的丰度，如添加

生物炭到温带农田土壤中可使革兰氏阳性细菌比

例升高［４１］，在风积土、潮土和栗钙土中施用生物炭

革兰氏阴性细菌比例均增加。细／真对土壤理化性
质的改变极为敏感，通常用来表征在有环境胁迫的

条件下，微生物群落结构的变化。一般认为，以真

菌为主的微生物类群，能够增加土壤碳的稳定性。

土壤真菌和细菌对生物炭输入的响应不同，

Ｋｈａｄｅｍａ等研究表明，在钙质沙土和黏土中施用生
物炭能够降低真／细［４２］。本试验发现，施用生物炭

后，土壤真／细未发生明显变化。有研究认为，真菌
对土壤ｐＨ值的适应范围比细菌宽，真菌数与土壤
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ｐＨ值相关性较小，主要受土壤有机碳含量的影
响［４３］。陈坤等研究表明，生物炭添加引起土壤 ｐＨ
值升高，细菌丰度增加，而真菌丰度变化并不明

显［４４］，本试验的结论与之一致。饱和脂肪酸含量／
不饱和脂肪酸含量常被用来指示土壤的透气性，饱

和脂肪酸含量越高，代表着透气性越差，本试验中，

在添加生物炭的处理中，随着生物炭施用量的增

加，土壤的饱和脂肪酸／不饱和脂肪酸含量有下降
的趋势，这也说明生物炭施用对于土壤透气性有改

善的作用。

生物炭被认为是能够有效减少农田废弃物、改

良土壤性质的材料，其在土壤生态、土壤修复、炭基

肥料等中的应用得到了越来越多的重视［４５－４６］。目

前关于生物炭对土壤微生物的研究多集中于微生

物性质、微生物群落的分化上，为未来研究微生物

群落的功能性奠定了基础，关于土壤酶与功能微生

物的互作效应、土壤动物和生物炭材料等方面［４７］，

有待进一步探讨。

４　结论

潮土中细菌 ＰＬＦＡｓ含量在添加生物炭的处理
中随着生物炭添加量的增加而明显升高，其中Ｂ２Ｎ、
Ｂ３Ｎ、Ｂ４Ｎ处理的 ＰＬＦＡｓ含量与 Ｂ１Ｎ相比升高了
９５％ ～５６．７％，与单施氮肥相比，添加 ０．５％和
１０％的生物炭处理的细菌的含量分别显著降低
３３．７％、２７．３％；Ｂ１Ｎ、Ｂ３Ｎ、Ｂ４Ｎ处理的革兰氏阴性
细菌含量与单施氮肥处理相比显著下降２７．６％ ～
４８．８％，生物炭施用对真菌、放线菌、革兰氏阳性细
菌、真／细和总 ＰＬＦＡｓ含量总体无显著影响。生物
炭施用对红壤中微生物ＰＬＦＡｓ含量无显著影响。

通过分析土壤不同微生物的 ＰＬＦＡｓ比例、土壤
总ＰＬＦＡｓ含量，研究土壤微生物群落多样性和土壤
微生物的群落组成，采用主成分分析来研究２种土
壤微生物群落结构的差异。结果表明，短期生物炭

刺激土壤微生物的群落结构的改变不显著，生态位

未发生明显分离。
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和菌群的影响［Ｊ］．农业机械学报，２０１６，４７（１１）：１７２－１７８．

［３７］ＭｕｈａｍｍａｄＮ，ＤａｉＺＭ，ＸｉａｏＫＣ，ｅｔａｌ．Ｃｈａｎｇｅｓｉｎｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｄｕｅｔｏｂｉｏｃｈａｒｓｇｅｎｅｒａｔｅｄｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｆｅｅｄｓｔｏｃｋｓａｎｄｔｈｅｉｒｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓｗｉｔｈｓｏｉｌｃｈｅｍｉｃａｌｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ［Ｊ］．

Ｇｅｏｄｅｒｍａ，２０１４，２２６（１）：２７０－２７８．

［３８］ＹａｏＭＪ，ＲｕｉＪＰ，ＮｉｕＨＳ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｏｆｓｏｉｌｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓａｌｏｎｇａｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎａｎｄｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｇｒａｄｉｅｎｔｉｎｔｈｅ

ｅａｓｔｅｒｎＩｎｎｅｒＭｏｎｇｏｌｉａｓｔｅｐｐｅ［Ｊ］．Ｃａｔｅｎａ，２０１７，１５２：４７－５６．

［３９］ＷａｒｎｏｃｋＤ Ｄ，ＬｅｈｍａｎｎＪ，ＫｕｙｐｅｒＴＷ，ｅｔａｌ．Ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ

ｒｅｓｐｏｎｓｅｓｔｏｂｉｏｃｈａｒｉｎｓｏｉｌ－ｃｏｎｃｅｐｔｓａｎｄｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔ

Ｓｏｉｌ，２００７，３００：９－２０．

［４０］ＦａｒｒｅｌｌＭ，ＫｕｈｎＴＫ，ＭａｃｄｏｎａｌｄＬＭ，ｅｔａｌ．Ｍｉｃｒｏｂｉａｌｕｔｉｌｉｓａｔｉｏｎｏｆ

ｂｉｏｃｈａｒ－ｄｅｒｉｖｅｄ ｃａｒｂｏｎ［Ｊ］． Ｔｈｅ Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆｔｈｅ Ｔｏｔａｌ

Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，２０１３，４６５（６）：２８８－２９７．

［４１］ＢａｍｍｉｎｇｅｒＣ，ＺａｉｓｅｒＮ，ＺｉｎｓｓｅｒＰ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｂｉｏｃｈａｒ，

ｅａｒｔｈｗｏｒｍｓ，ａｎｄｌｉｔｔｅｒａｄｄｉｔｉｏｎｏｎｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌａｃｔｉｖｉｔｙａｎｄ

ａｂｕｎｄａｎｃｅｉｎａｔｅｍ－ｐｅｒａｔｅａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌｓｏｉｌ［Ｊ］．Ｂｉｏｌｏｇｙａｎｄ

ＦｅｒｔｉｌｉｔｙｏｆＳｏｉｌｓ，２０１４，５０：１１８９－１２００．

［４２］ＫｈａｄｅｍａＡ，ＲａｉｅｓｉｂＦ．Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅａｎｄ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｔｏｃｏｒｎｂｉｏｃｈａｒｉｎｃａｌｃａｒｅｏｕｓｓａｎｄｙａｎｄｃｌａｙｅｙｓｏｉｌｓ［Ｊ］．

ＡｐｐｌｉｅｄＳｏｉｌＥｃｏｌｏｇｙ，２０１７，１１４：１６－２７．

［４３］ＬｉｕＹＪ，ＭａｏＬ，ＬｉＪＹ，ｅｔａｌ．Ｒｅｓｏｕｒｃｅａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ

ｄｒｉｖｅｓｃｏｍｍｕｎｉｔｙａｓｓｅｍｂｌａｇｅｓｏｆｐｌａｎｔｓａｎｄｔｈｅｉｒｒｏｏｔ－ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ

ａｒｂｕｓｃｕｌａｒｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌｆｕｎｇｉ［Ｊ］．ＰｌａｎｔａｎｄＳｏｉｌ，２０１５，３８６（１／２）：

３４１－３５５．

［４４］陈　坤，徐晓楠，彭　靖，等．生物炭及炭基肥对土壤微生物群

落结构的影响［Ｊ］．中国农业科学，２０１８，５１（１０）：１９２０－１９３０．

［４５］朱永琪，董天宇，宋江辉，等．生物炭影响土壤重金属生物有效
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—８５２— 江苏农业科学　２０２０年第４８卷第１１期


