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包膜炭基肥对红壤性水稻土化学性质及微生物群落的调控效应 
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 (南京农业大学资源与环境科学学院,江苏 南京 210095) 

 

摘要：针对我国南方红壤性水稻土的特点,以水稻秸秆炭为炭基,利用包膜技术自制两种水稻专用炭基肥,即有机无机炭基肥(BBOF)和无机炭基肥(BBF),

通过盆栽和田间试验研究其对不同 pH值,不同养分和镉(Cd)污染水平的土壤化学性质和微生物以及水稻产量的影响.试验以常规肥料(CF)为对照,设置

生物质炭直接施用(BC)、BBOF和 BBF 3种炭处理.结果表明,BBF与 BC在田间应用中具有一定的增产效果,其中 BBF对产量三要素有明显提升作用,

但其对土壤的改良效应不明显.BBOF与 BC在弱酸性(WA)和强酸性 Cd污染严重土壤(SA)中显著提高了 pH值和土壤有机碳含量(P<0.05),表现出良好

的调酸固碳效果,但在弱酸低养分土壤(LN)中作用不明显.炭处理对土壤养分改良作用因土而异:三种炭处理基本上提升了 WA 土中有效磷和速效钾以

及可溶性有机碳含量(P<0.05),显著降低了 SA土中速效钾含量(P<0.05),明显改变了 LN土中铵态氮和硝态氮水平,BC处理还提高了 LN土中速效钾含

量(P<0.05).其它土壤指标对炭处理没有明显响应.相比 BC,炭基肥通过减少外源炭用量,降低了土壤 Cd输入负荷,具有更高的环境安全性.微生物群落分

析表明,三种炭处理皆对三种土壤真菌群落无显著影响(P>0.05),但对细菌群落产生调控效应,影响程度为 BC>BBOF>BBF,土壤菌群响应程度为

LN>SA>WA. BC与 BBOF调控作用相似,皆显著增加了粘球菌门(Myxococcota)、甲烷氧化菌门(Methylomirabilota)、酸杆菌门(Acidobacteria)等关键菌

门以及 Rokubacteriales_unclassified、厌氧粘球菌科(Anaeromyxobacteraceae)、慢生根瘤菌科(Bradyrhizobiaceae)和硝化螺旋菌科(Nitrospiraceae)等功能

型菌科的相对丰度,显著降低浮霉菌门(Planctomycetota)、Subgroup_7_unclassified和等球菌科(Isosphaeraceae)的相对丰度(P<0.05).相关与冗余分析表明,

炭处理显著变化土壤细菌群落与土壤化学性质密切相关,不同土壤中细菌群落变化的驱动因子不同,主要受有效磷(WA)、有机碳(SA)和铵态氮(LN)影响,

表明炭处理的调控作用具有明显的土壤依赖性.综上所述,有机无机炭基肥在改良红壤性水稻土环境条件和调控微生物群落方面表现出一定优势,具备

替代生物质炭直接施用的潜力,但其增产效果及应用模式仍需进一步研究和优化. 

关键词：包膜炭基肥；红壤性水稻土；微生物群落；土壤化学性质 

中图分类号：X53      文献标识码：A      文章编号：1000-6923(2025)09-5014-11 

 

Regulatory effects of coated biochar-based fertilizers on chemical properties and microbial communities in paddy red soils. 

GONG Ye-sha, DING Min, LI Shuo, JIANG Jing-yan* (College of Resources and Environmental Sciences, Nanjing Agricultural 

University, Nanjing 210095, China). China Environmental Science, 2025,45(9)：5014~5024 

Abstract：In view of the characteristics of Ultisols (red soils) in southern China, this study developed two types of rice-specific 

biochar-based fertilizers (BBOF: bio-organic-inorganic biochar-based fertilizer; BBF: inorganic biochar-based fertilizer) using rice 

straw biochar as the base and coating technology. Pot and field experiments were conducted to evaluate their effects on soil chemical 

properties, microbial communities and rice yield under different pH value, nutrient statuses, and cadmium (Cd) pollution levels. 

Conventional fertilizer (CF) was used as the control, with three carbon treatments for experiments: direct biochar application (BC), 

BBOF, and BBF. The results showed that both BBF and BC improved rice yield under field conditions, with BBF enhancing the three 

key yield components; however, BBF had limited effects on soil improvement. BBOF and BC significantly increased soil pH and soil 

organic carbon contents(SOC) in the weakly acidic (WA) soil and the strongly acidic soil (SA) with Cd pollution(P<0.05), 

demonstrating effective acid regulation and carbon sequestration, but had limited effects in low-nutrient acidic (LN) soils. The impact 

of carbon treatments on soil nutrients varied with soil type: in WA soils, all three treatments significantly increased available 

phosphorus (AP), available potassium (AK), and dissolved organic carbon (P<0.05); in SA soil, AK was significantly reduced 

(P<0.05); and in LN soil, ammonium nitrogen(NH4

+-N) and nitrate nitrogen levels were notably altered, with BC also significantly 

increasing AK content (P<0.05). Other soil properties showed no significant response to biochar treatments. Compared with BC, 

biochar-based fertilizers reduced the amount of exogenous biochar applied and thereby decreased soil Cd input, indicating higher 

environmental safety. Microbial community analysis revealed that none of the biochar treatments had significant effects on fungal 

communities (P>0.05), but all affected bacterial communities, with an impact intensity order of BC>BBOF>BBF and a soil bacterial  
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communities response order of LN>SA>WA. Both BC and BBOF regulated bacterial communities in a similar way by significantly 

increasing the relative abundances of key phyla (Myxococcota, Methylomirabilota, and Acidobacteria) and important functional 

families (Rokubacteriales_unclassified, Anaeromyxobacteraceae, Bradyrhizobiaceae, and Nitrospiraceae), while significantly 

decreasing the relative abundances of Planctomycetota (phyla level) and Subgroup_7_unclassified and Isosphaeraceae (family level) 

(P<0.05). Correlation and redundancy analyses indicated that shifts in soil bacterial communities were closely related to changes in 

soil chemical properties, with different driving factors identified across soils: AP in WA, SOC in SA, and NH4

+-N in LN. This 

suggests that the regulatory effects of carbon treatments are highly soil-dependent. In conclusion, the bio-organic-inorganic 

biochar-based fertilizer demonstrated advantages in improving soil environmental conditions and regulating microbial communities 

in rice-growing red soils, showing potential to replace direct application of biochar. However, its yield enhancement effects and 

application strategies require further study and optimization. 

Key words：coated biochar-based fertilizers；red paddy soil；microbial community；soil chemical properties 

 

我国南方红黄壤地区是重要的农业发展区域,

具备优越的光温水土条件,在保障国家粮食安全中

具有不可替代的作用.但该区域生态环境脆弱,存在

水土流失、耕层薄瘦、土壤酸化和重金属污染等问

题,严重制约了耕地质量和粮食产能,导致全国粮食

供应格局由“南粮北运”向“北粮南运”转变
[1]

,因此

如何提升该地区耕地质量对提升我国粮食产量和

安全至关重要.长期以来,我国农业生产过度依赖化

肥导致肥料利用率下降以及环境问题频发.近年来,

生物质炭因其在改善土壤理化性质、修复污染、提

升产量等方面的作用备受关注,但其施用量大、密

度小、养分含量低等特点使之存在储存、运输和田

间施用等实际困难
[2-3]

.“炭基肥”作为生物质炭的衍

生产物,即将生物质炭作为肥料载体,利用其孔隙度

高等特性,实现养分缓释和利用率的提升,或许是解

决南方地区红黄壤“酸、瘦、黏、板”问题的有效途

径
[4-5]

. 

土壤微生物作为土壤肥力维持和养分循环的

关键驱动因子,其多样性与群落结构变化与作物产

量密切相关
[6-7]

.炭基肥能调节土壤理化性质以及微

生物群落来改良土壤功能
[2]

,但炭基肥的改良效应

受炭源原料和土壤类型的影响
[5,8]

,如与竹炭基肥相

比,烟秆炭基肥提升土壤碳氮组分及优化土壤微生

物群落的效果比竹炭基肥更加明显
[9]

,而炭基尿素

在不同类型稻田土壤(如淤泥质粘土与砂壤土)中影

响的细菌属差异明显,表现出较强的土壤环境差异

性
[10]

.尽管炭基肥在改良土壤、调节土壤微生物活

性、提高养分利用效率以及减少土壤养分流失等方

面报道较多
[5,8,11]

,但其应用仍面临制备工艺、施用土

壤环境不同,效果不稳定等难题
[12]

.尤其目前市售炭

基肥的生物质炭含量一般较低,通常在 20%以下,依

赖其有限生物质炭的吸附性,不足以达到养分缓释

的目的,也很难增产,常规化肥的包膜技术依然不可

或缺
[13-14]

.同时,源于农业废弃物(如水稻秸秆、畜禽

粪便等)的生物质炭可能存在污染风险
[5]

,如水稻秸

秆易富集镉,将其制成炭基肥还田后,对镉污染土壤

的修复或加剧作用尚存争议.目前已有研究多集中

于常规原料简单混合造粒的炭基肥产品,而基于包

膜技术制备的生物质炭复合肥在红壤性水田中的

应用及其微生物机制研究鲜见报道. 

本研究结合南方红黄壤区稻田土壤以及水稻

需肥特性,利用水稻秸秆生物质炭以及腐熟有机肥

等,采用圆盘造粒和包膜技术自制两种水稻专用炭

基肥,通过盆栽试验(两种不同pH值及镉(Cd)污染程

度的土壤)和田间试验(弱酸低养分土壤)验证包膜

炭基肥的应用效果,评估该炭基肥对这三种红壤性

水稻土理化性质及微生物群落的调控作用以及对

水稻产量的影响,以期为生物质炭基肥在我国南方

红壤性水稻土上的应用提供科学依据,为开发环境

友好型炭基肥提供新思路. 

1  材料与方法 

1.1  供试土壤 

盆栽供试土壤分别采自湖北省黄冈市武穴县

(29°55′11″N,115°30′23″E)和湖南省益阳市桃江县

(28°23′45″N,112°5′41″E)的中低产田表层土 (0~ 

20cm),代码分别为 WA和 SA;田间试验位于 WA土

采集地湖北省黄冈市武穴县,代码为 LN.两地分别

位于长江中游和洞庭湖流域的南方红壤区,是水稻

种植的重要地区.理化性质如表 1所示,WA土和 LN

土为弱酸性,SA 土壤酸化较为严重,且 Cd 污染超过

GB 15618-2018《土壤环境质量 农用地土壤污染风
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险管控标准(试行)》风险筛选值 0.3mg/kg,接近风险

管控值 1.5mg/kg
[15]

. 

表 1  供试土壤理化性质 

Table 1  Physical and chemical properties of test soils 

土壤 pH值 
有机碳 

(g/kg) 

总氮 

(g/kg) 

镉 

(mg/kg) 

铵态氮 

(mg/kg) 

硝态氮 

(mg/kg) 

有效磷 

(mg/kg) 

速效钾

(mg/kg)
质地

WA 6.21 17.27 2.24 0.41 9.97 9.53 27.80 71.53 黏壤土

SA 5.31 21.23 2.64 1.49 50.39 14.72 7.53 28.07 壤土

LN 6.36 8.91 0.83 0.25 2.5 1.05 6.96 71.44 壤土

 

1.2  供试材料 

供试肥料包括常规肥 CF(复合肥,N:P2O5:K2O= 

15:15:15)、尿素、水稻秸秆生物质炭 BC(由江苏华

丰农业生物工程有限公司提供,TC、N、P2O5、K2O

含量分别为 28%、0.4%、1.5%和 3.9%,Cd为 8.18mg/ 

kg),以及两种基于 BC 自制的包膜炭基肥.盆栽试验

使用的是 20%BC 包膜复合肥自制成的炭基无机肥

BBF(TC、N、P2O5、K2O 含量分别为 7%、12%、

9%和 11%,少量水稻生长促进剂如硅、锌等,Cd 为

1.6mg/kg),和10%腐熟有机肥替代BC的炭基无机有

机肥 BBOF(TC、N、P2O5、K2O 含量分别为 6%、

12%、9%和 11%,其他同 BBF,Cd为 0.8mg/kg).田间

试验在盆栽基础上调整了炭基肥配方,将BBF中BC

含量增加 至 30% (TC=9%,N+P2O5+K2O=32%), 

BBOF中 BC和有机肥含量均增加至 20% (TC=7%, 

N+P2O5+K2O=28%); N:P2O5:K2O 比例调整至水稻

生长需肥比例 1:0.5:0.8.同时,基于课题组已有研究

结果:相比氯化钾,硫酸钾能减少南方酸性稻田土壤

CH4和 N2O 的排放,且红黄壤区缺硫较普遍
[16]

,本研

究选用硫酸钾作为钾源.炭基肥造粒完成后,采用改

性聚乙烯醇包膜材料对肥料颗粒进行二次包膜处

理 ,以增强氮素控释性能并改善抗吸潮性 .改良

后,28d 氮素释放率由原来的近 80%降至 65%左右.

所制肥料皆符合中华人民共和国农业行业标准《生

物炭基肥料 NY/T3041-2016》. 

1.3  试验设计 

盆栽试验于 2023年 6~10月在南京农业大学牌

楼实验基地大棚开展,在两种类型土壤(WA、SA)上

设置常规施肥对照(CF)及三种炭处理(BC、BBOF

和 BBF),各处理施氮量为 250kg/hm
2
,详细施肥方案

见表 2,每个处理设 3 个重复,采用完全随机设计.盆

钵直径和深度均为 20cm,每盆装风干土 4.5kg.供试

水稻品种为“金香玉”(当地常规水稻品种),2023 年 5

月 20日育秧,6月 29日施基肥,6月 30日移栽(每盆

3株),7月 9日和 8月 10日分别施分蘖肥和穗肥,10

月 19日收获.其他管理措施参照当地大田管理进行. 

为进一步验证炭基肥在南方典型稻作区的田

间应用效果,于 2024年 6~10月在湖北省黄冈市武穴

市上桂村开展田间试验,肥料处理与盆栽试验保持

一致 .根据当地种植习惯 ,N:P2O5:K2O 比例为

150:75:120kg/hm
2
,施肥处理安排见表 2.每处理设 3

个重复,小区面积 30m
2
,采用随机区组排列设计,共

设 12个小区.每小区设独立进出水口,田埂宽 40cm、

高 40cm,并覆盖薄膜防止窜水、窜肥,四周设保护行.

供试水稻品种为当地主栽籼稻“桃园香丝苗”,2024

年 5月 27日育秧,6月 24日施基肥,6月 25日移栽,7

月 13日和 8月 13日追施分蘖肥和穗肥,10月 4日

收获,其余田间管理措施参照当地常规生产执行. 

于水稻收获期采集表层土壤样品(0~20cm),用于

土壤理化性质分析和微生物组学分析.盆栽试验以整

盆水稻植株进行常规考种,计算籽粒干重.田间试验

每小区随机取 3穴进行考种,理论产量按以下公式计

算:理论产量=每公顷有效穗数*每穗粒数*结实率*千

粒重.实际产量每小区随机取 1m
2
测定(脱粒干燥后

去除空瘪粒得到干重,再换算为单位面积产量). 

表 2  盆栽与田间试验施肥方案 

Table 2  Fertilization schemes in pot and field experiments 

试验类型 处理代码 处理名称 施氮量 (kg/hm2) 基肥 分蘖肥 穗肥 

CF 常规肥对照 250 40% 复合肥(15-15-15) 30% 尿素 30% 尿素(15%)+复合肥(15%)

BC 生物质炭直接施用 250 7.5t/hm2BC+氮磷钾按 80%常规肥用量 30% 尿素 30% 尿素(15%)+复合肥(15%)

BBOF 炭基无机有机肥 250 60% BBOF 20% 尿素 20% 尿素(10%)+BBOF(10%)
盆栽试验 

BBF 炭基无机肥 250 60% BBF 20% 尿素 20% 尿素(10%)+BBF(10%) 

CF 常规肥对照 150 50% 复合肥 50% 尿素 38% KCl 

BC 生物质炭直接施用 150 7.5t/hm2BC+氮磷钾按 80%常规肥用量 50% 尿素 38% KCl 

BBOF 炭基无机有机肥 150 100% BBOF - - 
田间试验 

BBF 炭基无机肥 150 100% BBF - -  
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1.4  土壤理化指标分析 

土壤 pH 值按土水质量比(1:2.5)—酸度计测定;

土壤铵态氮(NH4
+
-N)、硝态氮(NO3

-

-N)用 KCl 溶液

浸提—连续流动注射分析仪(SA1100,Skalar,荷兰)测

定;土壤可溶性有机碳(DOC)用超纯水浸提—TOC

分析仪(TOC VcpH,Shimadzu,Kyoto,日本)测定.土壤

有机碳(SOC)用1mol/L HCl溶液进行前处理,用碳氮

元素分析仪(耶拿 multi EA S 5000,德国)测定;有效

磷 (AP) 用 0.05mol/L HCl-0.025mol/L H2SO4 —

ICP-OES(Agilent 710,美国 )测定 ;速效钾 (AK)用

NH4OAc 溶液浸提—ICP-OES 测定;镉(Cd)总量用

微波消解—ICP-MS(iCAP Q,Thermo Scientific,美国)

测定. 

1.5  土壤微生物 DNA提取和高通量测序 

选择 CTAB 法提取微生物组样本的总 DNA,并

通过琼脂糖凝胶电泳检测提取质量,紫外分光光度

计定量.细菌 16S rRNA基因扩增子为 V3-V4区,细

菌扩增引物为 341F(5'-CCTACGGGNGGCWGC- 

AG-3')和 805R(5'-GACTACHVGGGTATCTAATC- 

C-3'),真菌群落分析靶区域为 ITS1,扩增引物为

ITS1FI2(5'-GTGARTCATCGAATCTTTG-3')和 ITS2 

(5'-TCCTCCGCTTATTGATATGC-3').PCR 反应条

件 :98°C 30s,98°C 10s,54°C 30s(35 个循环 ),72°C 

45s,72°C 10min.Miseq 文库构建和测序由杭州联川

生物技术股份有限公司完成,测序平台为 Illumina 

Miseq PE300.原始序列数据通过 QIIME2 平台

(v2022.2)中的 dada2denoise-paired 模块进行质量控

制,包括去除引物接头序列、长度过滤、去噪、去除

嵌合体,生成 ASV特征序列表和丰度矩阵,同时去除

低丰度的 singleton ASVs.物种注释基于 SILVA数据

库 进 行 (Release 138,httPs://www.arb-silva.de/ 

documentation/release138/). 各 样 品 的 Goods_ 

coverage覆盖度均高于 0.99,表明测序深度已覆盖大

部分微生物物种,数据具备代表性. 

1.6  统计分析 

本研究用 Excel 2021 进行数据整理,利用 IBM 

SPSS Statistics 20 进行方差分析,利用 OriginPro 

2021制图,利用 Canoca 5进行冗余分析(RDA). 

2  结果与分析 

2.1  不同炭处理对水稻产量的影响 

如图 1所示,在WA和 SA土盆栽试验中,各处理

间产量差异不显著(P>0.05),且炭处理产量均值低于

CF,未表现出增产效果.田间 LN土中,尽管三重复间变

异较大,产量差异亦未达显著水平,但 BC和 BBF处理

的实际产量均值分别高于 CF 7.6%和 4.5%;理论产量

方面,BC、BBOF和BBF处理比CF分别增加了15.9%、

5.2%和 26.4%.此外,如表 3所示,炭处理在水稻有效穗

数和每穗粒数上整体高于 CF,BBF处理在产量构成三

要素上均表现较好,具有较高增产潜力. 

 

图 1  盆栽试验和田间试验中不同处理下的水稻产量  

Fig.1  Rice yield of different treatments in pot and field trials 

同一土壤不同字母表示不同处理间差异显著(P<0.05),下同 
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表 3  田间试验中水稻产量构成因素 

Table 3  Yield components of rice in field trials 

处理 有效穗数(n/m2) 每穗粒数 千粒重(g) 

CF 392.89±48.08a 108.25±8.84a 20.77±0.28a 

BC 395.78±50.12a 125.42±6.11a 20.47±0.17a 

BBOF 424.67±35.03a 109.08±8.45a 20.80±0.06a 

BBF 453.56±25.18a 116.82±11.91a 20.87±0.09a 

注:数值为平均值±标准误.同列同一土壤不同字母表示不同处理间

差异显著(P<0.05). 

2.2  不同炭处理对土壤化学性质的影响 

不同炭处理对三种土壤化学性质的影响见表

4. BBOF和 BC显著提高了 WA和 SA土壤 pH值

和 SOC(P<0.05),表现出良好的调酸固碳效果.LN

土中,BBOF 和 BC 处理的 SOC 含量较 CF 整体呈

上升趋势,但未达显著差异水平(P>0.05). BBF 则在

三种土壤中调酸固碳效果不突出 .在养分改良方

面,WA 土中 BBOF 和 BBF 处理显著增加了 DOC

含量(P<0.05),三种炭处理均显著提升了 AP、AK

含量(P<0.05).SA 土中,三种炭处理则显著降低了

AK 含量(P<0.05).LN 土中,炭基肥处理显著增加了

NH4
+
-N和NO3

-

-N含量,BC处理则显著增加了AK

含量(P<0.05).在 Cd积累方面,WA土中 BC处理显

著提升了土壤 Cd 总量(P<0.05),而炭基肥在三种土

壤中均未显著增加 Cd 水平,显示出更好的环境安

全性. 

表 4  不同处理下的土壤化学性质 

Table 4  Chemical properties of soils under different treatments 

土壤 处理 pH值 
土壤有机碳 

(g/kg) 

可溶性有机

碳(mg/kg)

总氮 

(g/kg) 

铵态氮 

(mg/kg) 

硝态氮 

(mg/kg) 

有效磷 

(mg/kg) 

速效钾 

(mg/kg) 

镉 

(mg/kg) 

CF 6.35±0.02c 16.37±0.20b 23.44±4.92b 1.71±0.06a 5.22±2.40a 1.39±0.39ab 23.87±1.90b 79.12±2.35c 0.54±0.21b

BC 6.74±0.07a 20.78±1.36a 30.32±8.22b 1.99±0.09a 1.94±0.14a 0.77±0.12b 33.90±0.58a 98.42±2.24a 1.22±0.12a

BBOF 6.53±0.09b 18.45±1.16ab 112.13±8.54a 2.05±0.2a 2.11±0.54a 0.91±0.03b 30.38±1.21a 87.57±1.80bc 0.58±0.07b
WA 

BBF 6.39±0.06c 15.94±0.15b 88.01±12.32a 1.66±0.07a 4.16±0.73a 1.65±0.10a 30.24±1.77a 94.32±4.81ab 0.71±0.17b

CF 5.61±0.05c 18.35±0.32b 32.64±6.29a 1.69±0.05a 3.47±0.18a 1.97±0.11a 10.98±2.05a 74.73±3.71a 1.51±0.30a

BC 6.24±0.03a 18.86±0.11ab 20.99±1.52a 1.62±0.04a 5.63±1.99a 2.28±0.89a 10.22±1.23a 37.50±2.19b 1.72±0.33a

BBOF 5.74±0.04b 19.14±0.26a 23.41±3.56a 1.68±0.04a 4.32±1.32a 2.65±0.14a 9.55±0.99a 38.49±1.69b 1.37±0.13a
SA 

BBF 5.65±0.10bc 18.33±0.10b 33.78±8.64a 1.63±0.02a 3.96±1.19a 2.19±1.02a 11.58±1.53a 31.67±1.87b 1.36±0.27a

CF 6.84±0.04ab 13.06±0.87a 15.85±1.92ab 0.55±0.06a 6.79±0.20b 1.38±0.19b 7.26±0.82a 66.35±2.34b 0.24±0.08a

BC 7.00±0.05a 13.90±1.01a 10.68±0.30c 0.56±0.04a 3.88±0.07d 1.47±0.15b 4.98±0.47a 153.86±4.85a 0.23±0.06a

BBOF 6.81±0.02ab 13.16±1.34a 17.81±1.33a 0.59±0.09a 8.33±0.18a 1.78±0.01ab 6.38±0.87a 75.33±12.45b 0.26±0.02a
LN 

BBF 6.74±0.09b 12.00±1.83a 12.00±1.45bc 0.52±0.05a 5.57±0.49c 2.05±0.11a 5.70±0.82a 64.29±11.15b 0.23±0.01a

注:数值为平均值±标准误.同列同一土壤不同字母表示不同处理间差异显著(P<0.05). 

2.3  不同炭处理对土壤微生物群落的影响 

三种供试土壤的细菌优势菌群基本上由变形

菌门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)、酸

杆菌门(Acidobacteria)、绿弯菌门(Chloroflexi)、粘

球 菌 门 (Myxococcota) 、 芽 单 胞 菌 门

(Gemmatimonadota)和浮霉菌门(Planctomycetota)等

组成(图 2(a-c)),相对丰度占比 70%以上.从聚类结果

来看,BBOF与 BC处理在 3种土壤中的细菌群落结

构聚类距离较近,说明这两种处理对细菌群落的影

响更为相似.三种土壤的优势真菌群落包括子囊菌

门(Ascomycota)、担子菌门(Basidiomycota)和接合菌

门(Zygomycota)等,不同处理的聚类结果基本一致,

皆是 BBF与 CF 最接近,BBOF与 BC较相似. 

Kruskal-Wallis 检验结果显示,不同炭处理显著

改变了细菌部分门类的相对丰度,且效应因土而异

(图 2(a-c)),但对土壤真菌没有显著影响(图 2(d-f), 

P>0.05).相比 CF 处理,三种炭处理在 WA 土中仅增

加了甲烷氧化菌门(Methylomirabilota)的相对丰度,

其中 BBOF 达到了显著水平(P<0.05).在 SA 土中三

种炭处理与 CF相比皆增加了粘球菌门的相对丰度,

其中 BC和 BBOF达到了显著水平(P<0.05),对其它

菌门没有显著影响,但硝化螺旋菌门(Nitrospirota)和

巴士菌门(Patescibacteria)在两种炭基肥与 BC 之间

有显著差异(P<0.05).LN 土中,炭处理显著影响的细

菌类群更多 ,其中 ,BC 显著增加了迟杆菌门

(Latescibacterota)、硝化螺旋菌门、甲烷氧化菌门、

粘球菌门和酸杆菌门的相对丰度(P<0.05),BBOF 显

著增加了甲烷氧化菌门、粘球菌门和酸杆菌门的相
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对丰度,但显著减少了浮霉菌门的相对丰度(P<0.05), 

BBF仅显著增加了粘球菌门的相对丰度(P<0.05),说

明BC对细菌类群影响程度最大,BBOF次之,BBF影

响较小. 

 

图 2  不同炭处理下WA、SA、LN土壤中门水平优势细菌与真菌群落结构热图分析(丰度前 15) 

Fig.2  Heatmap analysis of phylum-level dominant bacterial and fungal community structures in WA, SA, and LN soils under 

different biochar treatments (top 15abundance)  

-W:WA,-S:SA,-L:LN,下同.颜色标尺表示 Z-score标准化丰度(-2~2).同一土壤不同字母表示不同处理间差异显著(P<0.05) 

 

图 3  处理间差异显著的土壤优势细菌群落相对丰度(科水平) 

Fig.3  Relative abundance of soil-dominant bacterial community that varied significantly among treatments (family level)  

在科水平上,不同处理间存在显著差异的细菌 群落见图 3.因真菌在门水平上各处理未见显著差异,
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后续不再进一步分析.与 CF 相比,在 WA 土中,三种

炭处理均明显提高了 Rokubacteriales_unclassified

和 Alphaproteobacteria_unclassified 的相对丰度,且

BBOF 和 BBF 增幅分别达到了显著水平(P<0.05).

在 SA 土中 ,炭处理显著提升了慢生根瘤菌科

(Bradyrhizobiaceae)的相对丰度,BC和BBOF处理显

著降低了 Subgroup_7_unclassified 的相对丰度

(P<0.05).在 LN 土中,BC 明显改变了多个关键功能

菌群的相对丰度:包括显著增加了厌氧粘球菌科

(Anaeromyxobacteraceae) 、 Latescibacterota_ 

unclassified、Rokubacteriales_unclassified、4-29-1_ 

unclassified 和硝化螺旋菌科(Nitrospiraceae)的相对

丰度,显著降低了等球菌科(Isosphaeraceae)和 KD4- 

96_unclassified 的相对丰度(P<0.05).BBOF 则显著

增加了 Rokubacteriales_unclassified、海藻菌科

(Haliangiaceae)、硝化螺旋菌科(Nitrospiraceae)和亚

硝化单胞菌科(Nitrosomonadaceae),显著降低了等球

菌科的相对丰度(P<0.05).而 BBF 未对任何科群产

生显著影响(P>0.05). 

2.4  细菌群落与土壤环境因子间的关系 

不同土壤中处理间差异显著的细菌微生物类

群对环境因子的响应不同(图 4).在门水平上,WA

土中甲烷氧化菌门与 AP 和 DOC 显著正相关

(P<0.05). SA 土中,粘球菌门与 AK 显著负相关、

与 SOC显著正相关(P<0.05);硝化螺旋菌门和巴士

菌门均与 pH 值显著负相关.LN 土中大部分菌群

(如酸杆菌门、甲烷氧化菌门、巴士菌门和迟杆菌

门等)与 DOC 和 NH4

+
-N 极显著负相关(P<0.01),

硝化螺旋菌门、甲烷氧化菌门和迟杆菌门与 AK

显 著 正 相 关 (P<0.05). 在 科 水 平 上 ,WA 土 中

Rokubacteriales_unclassified 和 Alphaproteobacteria_ 

unclassified 均与 AP 呈显著正相关(P<0.05),前者

还 与 DOC 显 著 正 相 关 (P<0.05). SA 土 中 , 

Subgroup_7_unclassified与 pH值和 SOC呈显著负

相关,与 DOC 和 AK 呈显著正相关(P<0.05),慢生

根瘤菌科则与 pH 值和 SOC 呈显著正相关

(P<0.05). LN 土中,多种菌群如 Rokubacteriales_ 

unclassified、Latescibacterota_unclassified、4-29- 

1_unclassified 和厌氧粘球菌科等与 DOC 和

NH4

+
-N 呈显著负相关(P<0.05),除厌氧粘球菌科

外,其余三类与 AK 呈显著正相关(P<0.05).海藻菌

科和硝化螺旋菌科与 Cd 呈显著负相关(P<0.05). 

 

图 4  土壤变量与不同细菌群落门及科的 Pearson相关性分析 

Fig.4  Pearson correlation analysis of soil nutrients and bacterial community structure (phyla/families) 

红色表示正相关,绿色表示负相关.星号代表统计学意义(*P<0.05;**P<0.01;***P<0.001) 

2.5  不同土壤微生物群落变化主导因子的差异 

为探究不同处理、环境因子和微生物群落之间

的相互关系,对差异显著的细菌科与环境因子进一

步进行冗余分析(图 5).结果表明,WA 土中,RDA1 和
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RDA2 分别解释了细菌群落总变异的 82.3%和

14.9%,AP和 DOC显著影响细菌群落变化(P<0.05),

其中 AP是主导因子.SA土中,RDA1和 RDA2分别

解释了细菌群落总变异的 92.2%和 2.45%,SOC 和

TN 为显著影响因子(P<0.05),其中 SOC 是主导因

子.LN 土中,RDA1 和 RDA2 分别解释了 70.4%和

10.3%的变异,NH4
+
-N 和 NO3

-

-N 为主要影响因子

(P<0.05),前者是主导因子.此外,3种土壤中在 RDA1

轴上皆是 BBOF与 BC,BBF与 CF的分布较接近,说

明这两组对细菌群落结构的调控方向较一致,而在

RDA2 轴上,各处理间分布较分散,未表现出明显的

规律. 

 

图 5  不同土壤中差异显著细菌科的相对丰度与土壤化学性质的冗余分析 

Fig.5  Effects of soil chemical properties on the bacterial community composition (family level) 

3  讨论 

3.1  不同炭处理对不同土壤化学性质的影响 

土壤异质性和炭基肥基础配方差异性导致了

不同土壤对炭基肥的响应差异.本研究结果显示,BC

和 BBOF在WA和 SA土壤中均表现出良好的调酸

固碳作用,这与大部分研究结果相符
[5]

.但 BBF 的效

果并不显著,这表明有机肥是炭基肥发挥该作用的

关键,其分解产生的有机酸和形成的有机质可以在

调节土壤 pH 值、增加有机碳及促进养分转化方面

与生物质炭形成协同作用
[17]

.此外,LN 土中,BBOF

和 BC 未显著提高土壤 pH值和 SOC,这与该土壤本

身 pH 值近中性以及田间试验为开放性系统等其它

众多因素影响有关
[18-19]

.Jia等
[20]
指出,炭基肥对有效

氮的影响因碳氮比不同而相对复杂,本研究也证实

不同炭处理对不同土壤有效态养分含量的影响存

在显著差异.这种差异可能源于肥料、生物质炭与土

壤、作物间的多重相互作用,如吸附、溶解、沉淀以

及养分吸收等
[21]

.本研究发现三种炭处理显著增加

了WA土中的 AK,却明显降低了 SA土中的 AK含

量,而在 LN 中表现各异(表 4).炭处理还明显增加了

SA土中粘球菌门的相对丰度(图 2),且该菌门与 AK

呈显著负相关(图 4).Zhang 等
[22]

最新研究发现甘蔗

分蘖期根际土壤粘球菌门与 AK 显著正相关,钾的

供应促使粘球菌门微生物富集.本研究是在收获期

测定的结果,说明在 Cd 胁迫下粘球菌门类群(具有

抗逆性)参与了 K 素的转化与消耗.同时,Cd 胁迫可

通过激活植物K
+
转运蛋白促进根系对K

+
吸收

[23]
.因

此,微生物群落调控与植物对 K
+
需求增加的共同作

用可能是导致 SA土中炭处理 AK较低的原因. 

生物质炭的施用可能伴随一定的环境风险.本

研究发现,在低 Cd水平的WA土中,BC显著增加了

土壤 Cd 总量,这与部分研究
[24]

认为生物质炭能够减

少重金属污染的结论不一致.但在 LN土 BC处理未

表现出 Cd 累积,这可能与田间更复杂的环境条件对

Cd 的吸附、固定和迁移转化机制的差异有关
[25]

.相

比之下,炭基肥未显著增加土壤Cd总量,表现出较高

的应用安全性.这种优越性可能源于其炭含量较低,

减少了外源 Cd输入,同时保留了生物质炭改善土壤

性质的功能,体现出较高的应用潜力. 

3.2  不同炭处理对稻田土壤细菌群落的影响 

生物质炭大量施用通过改变土壤理化性质进

而调节稻田土壤中微生物群落的结构多有报

道  

[26-27]
,但关于炭基肥相关方面的报道较少.本研究
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发现三种炭处理均对稻田土壤细菌群落产生了不

同程度的调控作用,影响程度 BC>BBOF>BBF,且与

土壤因子密切相关(图 2-5),这与前人的研究结果一

致
[26-27]

.其中 BC 因施用量大,能提供更多稳定碳源

与微生物栖息位点,故影响程度最大
[28]

.在门水平上

(图 2),本研究发现炭处理尤其是 BC 和 BBOF 能显

著增加稻田甲烷氧化菌门、粘球菌门、酸杆菌门和

硝化螺旋菌门的相对丰度,减少浮霉菌门的相对丰

度.其中酸杆菌门、硝化螺旋菌门的增加趋势分别与

Wang等
[29]
和 Gao等

[30]
的研究一致.甲烷氧化菌门、

粘球菌门与酸杆菌门皆与碳代谢有关
[31-34]

、硝化螺

旋菌门与氮转化有关
[35]

,且与土壤中的碳、氮、磷、

钾养分显著相关(图 4),也与已有报道炭增加改变土

壤理化性质进而影响微生物群落结果一致
[26]

.浮霉

菌门参与土壤中有机物分解和养分转化
[32,36]

,施用

BC与 BBOF反而减少,这与 Gao等
[30]
和Wang等

[29]

研究结果相反,原因不明,有待进一步研究. 

在科水平上(图 3-5),BC 和 BBOF 能明显增加

Rokubacteriales_unclassified、海藻菌科、慢生根瘤

菌科和硝化螺旋菌科的相对丰度 ,显著降低

Subgroup_7_unclassified 和等球菌科的相对丰度

(P<0.05),不同土壤中影响细菌群落的主要驱动因

子不同.Rokubacteriales_unclassified、海藻菌科、慢

生根瘤菌科和硝化螺旋菌科皆与土壤碳氮转化有

关  

[37-40]
,三种土壤中的主要影响因子包括 AP、

SOC、速效氮等,这与 Li等
[41]
和 Lv等

[27]
报道基本

一致,说明炭处理均通过改善土壤养分间接调节了

此类菌群.稻田土壤 Subgroup_7_unclassified 少有

报道,BC 和 BBOF 为何显著减少其相对丰度原因

不明.等球菌科隶属于浮霉菌门,能够水解多种多糖,

其次级代谢产物具有抗菌、植物保护等生物活

性  

[42]
,其改变趋势也与浮霉菌门一致,降低原因尚

需进一步探究. 

总体来看,炭处理在三种土壤中均对细菌群落

产生了一定的调节,但微生物群落响应强度不仅受

肥料处理影响,还明显与土壤类型有关.WA 土壤环

境条件相对较好,具有一定的缓冲能力及微生物适

应性,因此炭处理引起的群落变化幅度较小
[43]

;SA

土壤受酸化和 Cd污染胁迫,炭处理缓解了部分环境

压力,促进了耐受型与碳源敏感型细菌的富集,群落

响应程度介于WA和 LN之间;而 LN土壤因原始肥

力较低和环境开放性更强,炭基肥炭养分水平提升

后,细菌群落响应最为明显. 

3.3  炭基肥调控产量的机制分析及优化方向 

 

图 6  水稻产量指标与土壤理化性质和微生物群落之间的相关性分析 

Fig.6  Correlation analysis between rice yield indexes and soil physicochemical properties and microbial communities 

红色表示正相关,蓝色表示负相关.星号代表统计学意义(*P<0.1;**P<0.05) 

大量研究表明,生物质炭或炭基肥主要通过改

善土壤理化性质及促进微生物活性等途径来提高

作物产量
[14,44]

.炭基肥施用有助于提高土壤 pH值、

养分供应能力以及微生物生物量,从而改善植物的

生长环境并促进产量形成
[45]

,本研究结果与此基本

一致.田间试验发现 BBF 处理提升了水稻的有效分

蘖数、每穗粒数及千粒重以及产量(表 3 和图 1),表

明炭基肥在红壤性水稻土中有一定的增产效果.进

一步分析田间试验结果发现(图 6),产量与土壤 pH

值、AK呈正相关(P<0.1),说明炭基肥通过调节土壤

酸碱度与钾素供给,有助于构建更适宜的土壤环境,

促进产量提升,这与大多数研究结果一致
[14]

.此外,产
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量与 AP 呈负相关(P<0.05),这可能与土壤采自收获

期,水稻产量高,即吸收利用AP较多,导致土壤中AP

反而较少有关
[46]

.微生物层面的相关性分析(图 6)表

明千粒重与门水平的硝化螺旋菌门、MBNTI5,以及

科水平的 4-29-1_unclassified 呈显著负相关,每穗粒

数与KD4-96_unclassified呈负相关(P<0.05).硝化螺

旋菌门丰度升高可能影响氮素供需动态
[47]

,从而间

接作用于作物产量构成.这些结果说明,在本研究中

炭基肥可能通过调控微生物介导的养分转化过程

或根际资源竞争等机制
[48]

,间接影响水稻产量形成. 

值得注意的是,炭基肥在盆栽条件下未表现出

显著增产效果.分析认为,一方面可能由于田间所用

红壤基础肥力较低,对养分输入更敏感,另一方面也

可能与田间条件下炭基肥碳、氮、磷、钾比例的优

化以及缓释性能提升有关.此外,尽管 BBOF 在改善

土壤性质方面与BC处理相当,但其未同步提升实际

产量.田间观测水稻营养生长阶段 BBOF 生物量

((49.96±1.43)g/穴)明显优于 BBF((41.84±3.44)g/

穴),但后期籽粒收获反而不增产,且个别重复产量偏

低,说明可能是撒施肥料不均匀性或 BBOF 养分释

放与水稻养分动态需求不匹配等因素导致的.因此,

进一步优化炭基肥配方组成与施用方式,以提高作

物产量仍是今后研究的重点. 

4  结论 

4.1  自制无机炭基肥可在田间条件下通过提高产

量相关构成要素,实现 5%左右的增产;有机无机炭

基肥的土壤调酸固碳效果优于无机炭基肥,但增产

效果不明显.两种炭基肥对有效态养分的影响因土

而异.此外,相比直接施用生物质炭,施用炭基肥因其

生物质炭含量较低,降低了土壤外源 Cd 输入负荷,

应用上具有一定的环境安全性. 

4.2  炭基肥在不同类型水稻土中均对真菌群落没有

显著影响,但对细菌群落产生了调控作用,调控程度受

肥料类型和土壤理化性质的共同影响.其中低养分土

壤细菌群落响应程度最大,酸化且Cd污染严重的土壤

次之.稻田土壤显著变化细菌群落与土壤养分性质紧

密相关,主要驱动因子包括AP、SOC和NH4
+
-N等. 
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