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Abstract：The effects of chemical nitrogen reduction and combined application of rice straw biochar on crop productivity and soil microbial
community was investigated in a rice paddy system. A field positioning experiment was designed with six treatments：no nitrogen（CK）,
conventional nitrogen（N100）, 20% nitrogen reduction（N80）, 20% nitrogen reduction combined with biochar（N80BC）, 40% nitrogen
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摘 要：为研究氮肥减量及配施生物炭对稻田作物生产力和土壤微生物区系及功能代谢的影响，通过田间定位试验，设置不施氮

（CK）、常规施氮（N100）、减氮 20%（N80）、减氮 20%配施生物炭（N80BC）、减氮 40%（N60）、减氮 40%配施生物炭（N60BC）6个处

理。结果表明：减氮配施生物炭处理不会降低水稻作物的产量，但可显著提高土壤 pH和有机碳（TOC）含量。土壤微生物测序结

果表明，不同处理对土壤细菌α多样性指数没有显著影响。变形菌（Proteobacteria）、绿弯菌（Chloroflexi）、酸杆菌（Acidobacteria）、

放线菌（Actinobacteria）、芽单胞菌（Gemmatimonadetes）是水稻土中优势微生物类群（门水平）。N60BC处理的变形菌、芽单胞菌、

放线菌的相对丰度分别比N100处理高 36.8%、40.7%和 11.3%；在属水平上，N60BC处理的鞘脂单胞菌属（Sphingomonas）、马赛菌

属（Massilia）、芽单胞菌属（Gemmatimonas）的相对丰度分别比N100处理高 68.6%、54.0%和 49.2%。KEGG分析结果表明，与N100
处理相比，N60BC处理显著增加土壤微生物的氨基酸代谢、碳水化合物代谢、脂类代谢和能量代谢功能。土壤总氮（TN）、TOC、pH
对细菌群落的贡献率分别为 19.4%、7.4%、6.8%。Pearson分析结果显示，土壤 pH与酸杆菌的丰度呈显著正相关，土壤 TN与变形

菌、芽单胞菌的丰度呈显著正相关，而与绿弯菌、疣微菌（Verrucomicrobia）的丰度呈显著负相关（P<0.05）。研究表明，适量减少氮

肥，同时配施生物炭可以改善土壤细菌的群落结构和功能，促进水稻的生长，是一种稻田减肥稳产的管理措施。

关键词：水稻；减氮；生物炭；产量；细菌微生物群落
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水稻（Oryza sativa L.）是我国主要的粮食作物之

一，种植面积和总产量分别占粮食作物的 27% 和

38%[1]。目前，我国氮肥消费量占世界总量的 30%，

其中水稻占 24%，但氮肥利用率仅有 30%~35%，低

于世界平均水平 46%，而且我国稻田生产施氮量平

均为 180 kg·hm-2，远超世界平均水平，不合理施肥现

象普遍存在[2]。过量施用氮肥不仅增加水稻生产成

本，还会造成土壤养分流失、土壤板结、微生物区系

失衡等问题[3]。氮肥的不合理施用会显著影响土壤

微生物群落的结构组成，降低微生物多样性和丰富

度[4-6]。此外，作物对氮的利用效率低，氮素容易通

过淋溶、渗漏、反硝化和挥发等途径损失，加剧农业

面源污染[7-9]。

土壤细菌群落是土壤生态系统的重要组成部分，

能够分解和转化土壤有机质，调节土壤碳氮循环，推

动土壤生物地球化学过程[10]。氮是调节土壤细菌群

落组成和功能的基本元素[11]。合理施用氮肥能够增

加土壤的养分有效性，同时改变土壤的理化性质和土

壤微生物群落结构及功能。这些变化反过来可以通

过加快土壤养分循环、抑制土壤病原菌、降低发病率

来促进植物的生长，保证植株的健康[12-14]。土壤微生

物群落结构的多样性和丰富程度是土壤养分循环的

基础[15]。

生物炭（Biochar）是生物质在限氧或厌氧的条件

下通过高温热解产生的一种难降解的富碳材料，可以

储存土壤中的碳，具有多孔性和碱性[16]。生物炭能显

著改善土壤肥力、促进土壤养分循环[17]，同时影响土

壤微生物群落结构和功能，增加微生物的活性和丰富

度[18-21]。研究表明，生物炭通过增加土壤的 pH 和土

壤的有机碳（TOC）来改变土壤微生物的群落结

构[22-23]；生物炭还能显著改善土壤的孔隙结构，固持

土壤养分和增加土壤阳离子交换能力，从而为微生物

提供更适合生存的环境[24]。此外，研究发现，生物炭

处理能显著提高稻田土壤 TOC、铵态氮（NH+4-N）、溶

解性有机碳、全氮（TN），为微生物提供更多的碳、氮

源[25]。生物炭与化肥配合施用可以改善土壤微生物

丰富度和群落结构[26-27]、提高土壤质量，促进农业可

持续发展[28]。但生物炭在农业生产中是否可以在保

证作物产量的前提下降低氮肥施用量，即生物质炭是

否具有节肥效应，以及降低肥料施用下土壤的微生物

群落结构的变化研究还相对不足。

本研究通过田间定位试验，研究减量施氮配施秸

秆生物炭对水稻植株干物质积累量、产量和土壤微生

物群落结构及功能的影响，为化肥减量化和生物炭的

农业利用提供科学依据。

1 材料与方法

1.1 试验地点

试验地点为华南农业大学校内农场（23°09′ N，

113°21′ E），属亚热带季风气候，年均降水量 1 647.5
mm，年均气温 21.9 ℃。土壤类型为水稻土，试验前土

壤理化性状：pH 5.88，电导率（EC）0.16 dS·m-1，阳离

子交换量（CEC）5.25 cmol·kg-1，有机质 36.36 g·kg-1，

TN 2.65 g·kg-1，全磷（TP）0.58 g·kg-1，全钾（TK）11.07
g·kg-1，NH+4-N 2.70 mg·kg-1，硝态氮（NO-3-N）4.96 mg·
kg-1，有效磷（AP）31.0 mg·kg-1，速效钾（AK）73.42 mg·

reduction（N60）, and 40% nitrogen reduction combined with biochar（N60BC）. Nitrogen reduction combined with biochar did not reduce
rice yield and significantly increased soil pH and organic carbon（TOC）content. The results of soil microbial sequencing showed that none
of the treatments had no significant effect on α diversity index of soil bacteria community. In general, Proteobacteria, Chloroflexi,
Acidobacteria, Actinobacteria, and Gemmatimonadetes were the dominant bacterial phyla in paddy soil. Proteobacteria,
Gemmatimonadetes, and Actinobacteria increased by 36.8%, 40.7% and 11.3% in N60BC treatment compared with N100 treatment. At the
genus level, Sphingomonas, Massilia, and Gemmatimonas increased by 68.6%, 54.0%, and 49.2%, respectively, in N60BC treatment
compared with N100 treatment. Based on the results of KEGG analysis, we determined that N60BC treatment significantly increased the
amino acid metabolism, carbohydrate metabolism, lipid metabolism, and energy metabolism of soil microorganisms in comparison with
N100. The contribution rates of soil total nitrogen（TN）, TOC, and pH to bacterial community were 19.4%, 7.4%, and 6.8%, respectively.
Pearson analysis showed that soil pH was positively correlated with the relative abundance of Acidobacteria, TN was positively correlated
with Proteobacteria and Gemmatimonadetes, and TN was negatively correlated with Chloroflexi and Verrucomicrobia（P<0.05）. In
conclusion, appropriate nitrogen fertilizer reduction combined with biochar can improve the structure and function of the soil bacteria
community and promote the growth of rice; therefore, this combination is a viable management measure for chemical reduction and
production stability in paddy fields.
Keywords：rice; nitrogen reduction; biochar; yield; bacterial microbial community
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kg-1。

1.2 供试材料

水稻品种为华航 31 号。生物炭的制备材料为水

稻秸秆，来源于辽宁金和福农业开发有限公司，制备

温度为 600 ℃。生物炭基本性质如下：pH 9.04，含碳

量 50.55%，含 氢 量 1.79%，含 氮 量 1.89%，含 硫 量

0.17%，碳氮比26.79，碳氢比28.30。
1.3 试验设计

2018年开始进行双季稻氮肥减量和生物炭配施

长期定位试验。田间试验采用随机区组设计，设置 6
个处理：不施氮肥（CK）、常规施氮（N100，施氮 180
kg·hm-2）、减氮 20%（N80，施氮量 144 kg·hm−2）、减氮

20% 配施生物炭（N80BC）、减氮 40%（N60，施氮量

108 kg·hm−2）、减氮 40%配施生物炭（N60BC）。每个

处理 3 次重复，共 18 个小区，每个小区面积为 15 m2

（3 m×5 m）。早季 4月份水稻幼苗移栽，7月份收获，

晚季 8 月份移栽，11 月收获。水稻育苗一个月后移

栽，一穴两苗，株行距均为20 cm。生物炭在每年早稻

移栽前 15 d施入耕层土壤，施用量为 15 t·hm-2。磷肥

（过磷酸钙，75 kg·hm-2）作为基肥，于水稻移栽前一次

性施用，氮肥（尿素）和钾肥（氯化钾，120 kg·hm-2）则

作为追肥，于水稻移栽后第 7天和第 14天各施 50%，

其他生产管理按常规进行。

1.4 样品采集与测定

1.4.1 取样方法

2021年分早、晚季采集样品进行分析。于水稻

成熟期，在各重复小区随机选取 3穴水稻，取其地上

部分，105 ℃下杀青 1 h后，在 80 ℃下烘干，测定水稻

地上部的干物质量，并进行考种，分析产量性状。在

田间收获时测定各小区的实际产量。同时在晚季用

五点取样法采集每个小区 0~20 cm土样，一份鲜土进

行过筛（2 mm）处理，并放入-80 ℃的超低温冰箱保存

用于后续土壤微生物群落结构和功能分析，另一份自

然风干，研磨过1 mm筛后，用于土壤理化性质测定。

1.4.2 土壤细菌测定

使用HiPure土壤DNA试剂盒（D3142，广州美基

生物科技有限公司）提取微生物总 DNA 后，用带有

barcode 的特异引物扩增 16S rDNA 的 V3~V4 区。引

物序列为：341F，CCTACGGGNGGCWGCAG；806R，

GGACTACHVGGGTATCTAAT。PCR 扩增产物切胶

回收，用QuantiFluorTM 荧光计进行定量。将纯化后

的扩增产物连接测序接头，构建测序文库，Illumina
PE250上机测序。获得的测序数据采用Uparse（版本

9.2.64）对 OTU 进 行 聚 类 ，相 似 度 为 97%。 应 用

Uchime软件区分和删除嵌合序列，选择丰度最高的

标签序列作为每个聚类中的代表序列。每个OTU由

RDP分类器根据Silva参考数据库（版本132）分配。

1.4.3 土壤理化性质测定

用 pH计（ST 2100，奥豪斯仪器常州有限公司）测

定土壤 pH（水土比 2.5∶1）；用电导率仪（ZDS-EC）测

定土壤EC（水土比 5∶1）；土壤 TOC和 TN用 vario TOC
cube元素分析仪（Elementar Analyse system GmbH，德

国）测定；土壤全磷采用HClO4-H2SO4法消煮-钼锑抗

比色法测定[29]；土壤全钾采用 NaOH 熔融-原子吸收

法测定[29]。

1.5 统计分析

水稻地上部干物质积累量和产量构成因素采用

Microsoft Excel 2016、SigmaPlot 14.0处理及绘图，采用

SPSS 26.0单因素方差分析（ANOVA）进行数据检验与

差异显著性分析。采用Kru-Wall检验比较处理间土

壤细菌群落的α多样性指数的差异。土壤微生物图

形均使用R软件和Ai软件（Adobe Illustrator CC 2019）
进行绘制。采用 R 软件的 Vegan 包进行韦恩图

（VENN）分析、冗余分析（RDA）和环境贡献度分析。

并利用RDA分析和 Pearson相关分析，探究群落结构

组成与环境因子的相关性，明确显著影响土壤细菌群

落多样性和组成变化的关键环境因子。使用 PIC⁃
RUSt2 软件结合 KEGG（Kyoto Encyclopedia of Genes
and Genomes）代谢通路数据库计算各处理的土壤细

菌群落功能潜力。

2 结果与分析

2.1 氮肥减量配施生物炭对水稻地上部干物质积累

量的影响

由图 1可知，晚稻的地上部干物质积累量明显高

于早稻。与CK处理相比，氮肥及生物炭处理均显著

增加地上部干物质积累量。与 N60 处理相比，早稻

N100、N80、N80BC和N60BC处理的地上部干物质积

累量显著增加 13.1%~15.7%；晚稻N100、N80、N80BC
处理的地上部干物质积累量分别显著增加 15.8%、

19.8%、35.1%，而且 N80BC 处理比 N100、N80处理分

别显著增加14.3%、12.7%。

2.2 氮肥减量配施生物炭对水稻产量及性状的影响

由表 1可知，晚稻的每穴穗数和实际产量明显高

于早稻，但结实率有所降低。与CK相比，除了N60处

理外，其余处理均显著增加每穴穗数和田间实际产

1985
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量。此外，所有处理之间的每穗粒数、结实率和千粒

质量没有显著差异。结果还表明，与N60处理相比，

早稻 N100、N80、N80BC和N60BC处理的每穴穗数显

著增加 17.1%~23.3%，晚稻N100、N80BC处理的每穴

穗数分别显著增加 25.5%、22.5%。同时，N100 处理

与 N80、N60、N80BC、N60BC处理的实际产量均没有

显著差异。在相同施氮水平下，减氮配施生物炭处理

的实际产量有增加的趋势。例如：早稻 N80BC、
N60BC处理的田间实际产量分别比N80、N60处理增

加 8.7%、10.3%；晚稻N60BC处理的田间实际产量比

N60处理增加5.8%。

2.3 氮肥减量配施生物炭对水稻土壤理化性状的影响

由表 2可知，与CK相比，N80BC和N60BC处理的

pH均显著增加 3.6%，同时，N80BC处理的土壤 pH比

N100 处理显著增加 5.4%，且 N60BC 处理的土壤 pH
比 N100、N60 处理显著增加 5.4%、3.6%。单纯施氮

（N100、N80、N60）处理之间的土壤 pH则没有显著差

异。此外，与N100处理相比，N60BC的土壤 TN含量

显著增加 24.0%，N80BC、N60处理则没有显著变化，

且 N60BC 处 理 的 土 壤 TN 含 量 比 N60 显 著 增 加

18.3%。结果还显示，减氮配施生物炭（N80BC、
N60BC）处理显著增加土壤 TOC含量，N80BC处理的

土壤 TOC 含量比 CK、N100、N80 显著增加 50.6%、

47.7%、49.7%，N60BC 处理的土壤 TOC 含量比 CK、

N100、N60处理显著增加 62.9%、59.7%、62.1%。单纯

施氮（N100、N80、N60）处理之间的土壤 TOC 含量则

没有显著差异。不仅如此，减氮配施生物炭（N80BC、
N60BC）处理还显著增加碳氮比，N80BC的碳氮比比

CK、N100、N80 处理显著增加 45.1%、30.5%、56.0%，

N60BC 的碳氮比比 CK、N100、N60 处理显著增加

45.0%、30.4%、37.4%。而且与N100处理相比，N80处

理的碳氮比显著降低 16.4%，N60处理则没有显著变

化。所有处理之间的EC、TP和TK没有显著差异。

2.4 氮肥减量配施生物炭对水稻土壤细菌群落多样

性的影响

选择 3个（表 3）具有代表性的微生物多样性指标

（Chao1、ACE、Shannon）进行处理间的差异分析。其

表1 减氮配施生物炭对水稻产量及性状的影响

Table 1 Effects of nitrogen fertilizer reduction and biochar application on yield traits of rice

注：不同小写字母表示处理间差异显著（P<0.05）。下同。
Note：Different lowercase letters indicate significant differences among treatments at P<0.05. The same below.

种植季节
Planting season

2021早季
Early season

in 2021

2021晚季
Late season

in 2021

处理
Treatment

CK
N100
N80

N80BC
N60

N60BC
CK

N100
N80

N80BC
N60

N60BC

每穴穗数
Panicle per hill

6.1±0.9b
8.3±1.0a
8.0±0.7a
8.4±1.0a
6.8±0.4b
8.0±1.0a
9.6±2.5c
14.2±2.9a
13.4±2.1ab
13.9±1.5a
11.3±1.2bc
12.2±3.1ab

每穗粒数
Spikelet per panicle

191.4±44.6a
182.0±40.1a
184.5±22.9a
180.8±19.5a
174.0±20.9a
172.7±27.1a
163.3±27.9a
190.2±8.1a
183.9±17.9a
202.0±32.0a
187.8±19.3a
187.9±35.9a

结实率
Filled grain percentage/%

91.2±2.0a
91.4±4.2a
91.5±3.6a
93.3±2.0a
94.3±1.0a
92.1±2.7a
87.1±4.2a
89.8±3.4a
88.0±5.0a
87.1±2.3a
86.7±3.3a
87.2±3.7a

千粒质量
Thousand-seedmass/g

17.4±1.2b
18.9±1.8ab
18.7±1.0ab
18.8±1.4ab
18.9±2.1ab
20.5±2.0a
18.4±0.5a
19.3±0.9a
18.5±0.9a
18.6±0.8a
18.4±1.1a
19.0±0.6a

实际产量
Actual yield/（kg·hm−2）

4 763.9±335.8c
5 398.6±515.8ab
5 151.7±147.1abc
5 599.7±226.9a
4 927.1±121.2bc
5 437.1±187.0ab
5 208.0±521.0c
5 895.4±157.5ab
6 344.3±202.8a
6 174.1±202.8ab
5 733.8±386.1bc
6 068.9±167.8ab

图1 减氮配施生物炭对水稻地上部干物质积累量的影响

Figure 1 Effects of nitrogen reduction combined with biochar
application on aboveground dry matter accumulation of rice

不同小写字母表示处理间差异显著（P<0.05）。下同。
The different lowercase letters indicate significant differences among

treatments（P<0.05）. The same below.
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中，Shannon指数用来评价群落的多样性，Chao1指数

和ACE指数用来评估群落丰富度。由表 3可知，减氮

及减氮配施生物炭处理较常规施肥处理小幅度增加

土壤细菌多样性指标（Chao1、ACE、Shannon），但影响

不显著，说明氮肥减量配施生物炭对土壤细菌群落多

样性指数没有显著影响。

韦恩图（图 2）结果显示，6个处理共同的物种有

1 737 个。减氮配施生物炭处理增加了物种的丰富

度，且N60BC处理的独有物种最多（215个），其中 74
个属于变形菌，11个属于绿弯菌，10个属于酸杆菌，

剩余的属于其他菌。同时，N80BC 处理的独有物种

（214个）仅次于N60BC处理，其中 51个属于变形菌，

23个属于平板菌，18个属于酸杆菌。N100处理独有

的物种较少（146个），其中 45个属于变形菌，10个属

于绿弯菌，6个属于放线菌。

2.5 氮肥减量配施生物炭对水稻土壤细菌群落结构

组成的影响

经过质量筛选，共获得 115 112 个序列，聚类到

2 950 个细菌 OTU 中。变形菌（Proteobacteria）、绿弯

菌（Chloroflexi）、酸杆菌（Acidobacteria）、放线菌（Acti⁃
nobacteria）、芽单胞菌（Gemmatimonadetes）是所有处

理中的优势菌（门水平），占比 73.1%~80.3%（图 3a）。

由图 3a可知，与N100处理相比，减氮处理（N80、N60）
的变形菌、放线菌和芽单胞菌的相对丰度分别增加

9.9%~26.0%、13.4%~17.4% 和 21.7%~29.4%，但绿弯

菌、浮霉菌（Planctomycetes）和疣微菌（Verrucomicro⁃
bia）的相对丰度分别降低 9.7%~21.0%、16.4%~21.2%
和 30.6%~34.0%。减氮配施生物炭（N60BC、N80BC）
处理的变形菌、芽单胞菌的相对丰度比N100处理分

别增加 24.8%~36.8%、17.0%~40.7%，而且仅 N60BC
处理的放线菌相对丰度比N100增加 11.3%。减氮配

施生物炭处理（N60BC、N80BC）的绿弯菌、硝化螺旋

菌（Nitrospirae）、疣微菌的相对丰度比N100处理分别

降低 19.4%~32.5%、12.8%~13.7%、36.9%~49.9%，以

及仅 N60BC 处理的浮霉菌的相对丰度比 N100 处理

降低 28.62%。在相同的施氮水平下，N60BC 处理的

变形菌、芽单胞菌的相对丰度比 N60 处理分别增加

表2 减氮配施生物炭对水稻土壤理化性状的影响

Table 2 Effects of nitrogen reduction combined with biochar on soil physical and chemical properties of rice
处理

Treatment
CK

N100
N80

N80BC
N60

N60BC

pH

5.6±0.0b
5.5±0.1b

5.7±<0.1ab
5.8±<0.1a
5.6±0.1b
5.8±0.1a

电导率
Electrical conductivity/

（μS·cm-1）

42.9±8.2a
47.4±4.3a
48.0±4.4a
48.9±0.9a
43.9±3.8a
47.1±3.4a

全氮
Total N/（g∙kg-1）

1.37±0.01abc
1.25±0.02c
1.48±0.04ab
1.42±0.09abc
1.31±0.06bc
1.55±0.08a

有机碳
Organic C/（g·kg-1）

20.04±0.15b
20.44±0.70b
20.16±0.35b
30.19±1.75a
20.14±0.57b
32.65±0.23a

碳氮比
C/N

14.66±0.13bc
16.30±0.28b
13.63±0.29c
21.27±1.05a
15.46±0.64bc
21.25±1.30a

全磷
Total P/（g·kg-1）

0.58±0.05a
0.54±0.08a
0.56±0.09a
0.65±0.04a
0.64±0.03a
0.60±0.02a

全钾
Total K/（g·kg-1）

12.16±1.06a
11.49±1.37a
11.74±1.14a
10.73±1.30a
10.01±1.50a
11.76±1.41a

图2 减氮配施生物炭对水稻土壤细菌群落独有物种数量的影响

Figure 2 Effects of nitrogen reduction combined with biochar
application on the number of unique species

in rice soil bacterial community

表3 不同处理土壤细菌群落结构的α多样性变化

Table 3 Effects of nitrogen reduction combined with biochar
application on alpha diversity of rice soil

bacterial community structure
处理

Treatment
CK

N100
N80

N80BC
N60

N60BC

香农指数
Shannon
9.2±0.1a
8.8±0.7a
9.3±0.2a
9.4±0.1a
9.2±0.1a
8.9±0.6a

Chao指数
Chao1

3 158.9±53.8a
3 152.9±215.3a
3 273.6±95.0a
3 350.6±71.6a
3 232.1±68.9a
3 273.9±147.1a

ACE指数
ACE

3 319.3±39.7a
3 321.5±216.1a
3 450.3±86.0a
3 497.7±66.1a
3 408.4±66.1a
3 441.9±142.8a
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24.6%、16.1%。

根据图 3b 可知，与 N100 处理相比，减氮处理

（N80、N60）的鞘脂单胞菌属（Sphingomonas）、芽单胞

菌属（Gemmatimonas）的相对丰度分别增加 5.4%~
55.9%、30.3%~47.8%，同 时 ，减 氮 配 施 生 物 炭

（N60BC、N80BC）处理的鞘脂单胞菌属、芽单胞菌属

的相对丰度比 N100 处理分别增加 67.2%~68.6%、

21.8%~50.9%，而且仅 N60BC 处理的马赛菌属（Mas⁃

silia）的相对丰度比N100处理增加 54.0%。在相同施

氮水平下，N60BC处理的鞘脂单胞菌属、芽单胞菌属、

马赛菌属的相对丰度比 N60 处理分别增加 60.4%、

15.8%、44.1%。

2.6 氮肥减量配施生物炭对土壤细菌群落功能潜力

的影响

功能预测分析结果显示（表 4），减氮配施生物炭

处理对土壤细菌群落的新陈代谢、遗传信息处理、细

胞进程和环境信息处理功能均有显著影响。单纯施

氮（N100、N80、N60）和减氮配施生物炭（N60BC、
N80BC）处理的氨基酸代谢、碳水化合物代谢、辅助因

子和维生素的代谢、脂类代谢、能量代谢、聚糖生物合

成和代谢、核苷酸代谢、异源生物降解和代谢、其他次

级氨基酸的代谢、萜类化合物和聚酮类化合物的代谢

与 CK处理相比均无显著差异。在单纯施氮（N100、
N80、N60）处理中，仅有N60处理的其他次级氨基酸

的代谢比 N100处理显著降低 13.4%，其他新陈代谢

功能均无显著差异。此外，与N100处理相比，N60BC
处理的氨基酸代谢、碳水化合物代谢、辅助因子和维

生素的代谢、脂类代谢、能量代谢、聚糖生物合成和代

谢、核苷酸代谢、异源生物降解和代谢分别显著增加

6.0%、3.5%、5.7%、7.6%、5.5%、7.0%、4.1%、12.6%，但

是其他次级氨基酸的代谢显著降低 12.1%。同时，在

相同施氮水平下，N80BC处理的其他次级氨基酸的代

谢比N80处理显著增加7.5%。

2.7 土壤环境因子与细菌群落多样性和结构组成的

关系

选取 11种土壤理化因子和土壤细菌群落进行相

关性分析。从RDA分析（图 4）可以看出，第一坐标和

第二坐标分别解释了样本差异的 89.90% 和 4.82%。

土壤细菌群落结构沿着 RDA1 和 RDA2 分离。土壤

TN、pH 和 TOC 在沿第一坐标轴的分离有着重要作

用，而土壤CEC和AK在沿着第二坐标轴的分离起着

重要作用。土壤 TN对细菌群落变化的贡献度最高，

达到 19.4%，土壤 TOC、pH、CEC、NO-3-N 的环境贡献

度依次为7.4%、6.8%、2.8%、1.6%。

图3 氮肥减量和生物炭配施对稻田土壤细菌群落组成的影响

Figure 3 Stacking diagram of bacterial species distribution
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Figure 4 RDA analysis of soil bacterial communities and
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Pearson分析（图 5）结果显示，土壤 pH与酸杆菌

的相对丰度显著正相关，同时土壤 TN与变形菌和芽

单胞菌的相对丰度呈显著正相关，而与绿弯菌和疣微

菌的相对丰度呈显著负相关。土壤TP与硝化螺旋菌

相对丰度呈显著正相关，但土壤TOC、AK、C/N则与硝

化螺旋菌的相对丰度呈显著负相关。土壤NO-3-N与

拟杆菌（Bacteroidetes）的相对丰度呈显著负相关。

3 讨论

3.1 氮肥减量配施生物炭与稻田生态系统生产力

氮素是影响水稻地上部物质积累和产量形成的

关键因素。水稻的地上部物质积累量是水稻产量的

前提和基础[30]。有研究表明，适当减氮可以实现水稻

稳产，过量减氮则会造成产量大幅度降低[31]，而施用

生物炭能够为水稻提供养分，改善土壤理化特性，促

进水稻干物质积累，进而提高水稻产量[32]。本研究表

明，氮肥减施配施生物炭处理没有降低水稻的实际产

量，反而有增产的趋势，这与黄玉珍等[33]的研究结果

一致。这可能是生物炭自身含有丰度的氮素，施用生

物炭提高了土壤的氮含量；另外生物炭具有较高的

pH值和多孔隙结构，以及较大的表面积，能够提高土

壤的 pH值，促进吸附土壤氮素，减少氮肥淋溶、挥发

等损失，提高土壤氮素利用效率[34-35]。在本研究中减

氮配施生物炭能够显著提高土壤的 TOC含量。这可

能是土壤中的生物炭表面钝化后，能够与土壤相互作

用形成一种保护基质，从而提高 TOC的氧化稳定性，

有利于土壤TOC的增加[36]，更有利于水稻以及水稻土

壤微生物的生长发育[37]，所以减氮配施生物炭能够稳

定水稻的实际产量。Haefelea等[38]研究发现，在肥沃

和次肥沃的土壤上施用稻壳生物质炭并没有促使作

一级功能
Function level 1

新陈代谢
Metabolism

遗传信息处理
Genetic information

processing

细胞进程
Cellular processes

环境信息处理
Environmental
information
processing

二级功能
Function level 2

氨基酸代谢Amino acid metabolism
碳水化合物代谢Carbohydrate metabolism

辅助因子和维生素的代谢
Metabolism of cofactors and vitamins

脂类代谢Lipid metabolism
能量代谢Energy metabolism

聚糖生物合成和代谢
Glycan biosynthesis and metabolism
核苷酸代谢Nucleotide metabolism

异源生物降解和代谢
Xenobiotics biodegradation and metabolism

其他次级氨基酸的代谢
Biosynthesis of other secondary metabolites

萜类化合物和聚酮类化合物的代谢
Metabolism of terpenoids and polyketides

复制和修复Replication and repair
折叠、分类和降解

Folding，sorting and degradation
转录Transcription
翻译Translation

细胞运动Cell motility
细胞生长和死亡Cell growth and death

运输和分解代谢Transport and catabolism
细胞群落原核生物

Cellular community-prokaryotes
膜运输Membrane transport
信号转导Signal transduction

信号分子和相互作用
Signaling molecules and interactions

CK
265 292.0ab
268 313.7ab
254 571.6ab

133 572.4ab
108 369.1ab
63 113.9ab

33 920.8ab
118 786.1a

61 048.1ab

212 978.6a

108 722.8ab
72 232.4ab

19 096.4bc
63 386.2a
51 027.7b

31 843.7abc
6 589.2bc
3 537.8b

33 359.1ab
9 620.0b
2.562 5a

N100
261 976.4b
264 861.7b
250 254.8b

129 553.1b
106 815.3b
61 919.2b

33 796.7b
108 920.6b

63 868.2a

211 255.5a

107 107.4b
71 482.4b

19 131.6bc
63 454.6a
46 877.6d
30 814.7c
6 072.5d
3 243.9c

3 3091.4b
8 873.4d
2.484 6a

N80
272 263.0ab
270 688.5ab
259 833.0ab

138 370.1ab
110 752.2ab
64 800.7ab

34 527.3ab
118 572.1a

58 096.2bc

211 095.4a

110 084.3ab
73 171.4ab

19 096.0bc
63 531.0a

49 272.2bcd
32 139.8ab
6 613.0ab
3 443.2b

33 925.6ab
9 309.1bc
2.940 5a

N80BC
270 291.6ab
268 915.8ab
258 439.0ab

134 856.7ab
110 060.5ab
64 488.9ab

34 473.9ab
116 110.3ab

62 445.5a

208 381.6a

109 563.1ab
72 974.4ab

19 222.1ab
63 508.2a
47 913.6cd
32 010.1abc
6 259.8cd
3 407.9b

33 718.2ab
9 088.5cd
2.919 1a

N60
268 135.6ab
269 140.3ab
254 830.9ab

134 651.6ab
109 141.2ab
63 051.4ab

34 176.1ab
116 294.1ab

55 296.6c

212 847.0a

108 786.0ab
72 088.4ab

19 017.5c
63 220.4a
50 552.3bc
31 408.7bc
6 413.4bcd
3 421.4b

34 016.6ab
9 343.7bc
2.755 8a

N60BC
277 676.4a
274 033.9a
264 432.4a

139 436.3a
112 644.8a
66 222.8a

35 185.9a
122 657.4a

56 193.2c

211 210.7a

112 023.2a
73 968.4a

19 355.0a
63 989.2a
54 756.3a
32 660.7a
6 936.5a
3 771.4a

35 018.4a
10 083.9a
2.285 1a

表4 减氮配施生物炭对水稻土壤细菌群落功能的影响

Table 4 Effects of nitrogen reduction combined with biochar application on rice soil bacterial community functions
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物增产，但在肥力极低的土壤上作物产量却有较大提

高。本研究中，生物炭没有显著增加水稻产量，这与

土壤的肥力较高（土壤呈酸性，TOC较丰富，含氮量高

达 0.265%）有关[39]。近年来，越来越多的研究表明生

物炭的施用可以显著促进水稻的生长发育及提高作

物的生产力[40]。在相同的施氮肥水平下，配施生物炭

处理显著增加水稻地上部干物质的量，同时一定程度

提高水稻产量，这与前人的研究结果一致[41]，这表明

在一定范围内减少氮肥的施用量不会严重影响水稻

的产量，而且生物炭的添加能够促进水稻生长，改善

土壤养分、增加养分吸收，提高水稻的氮肥利用效

率[41-42]。

3.2 氮肥减量配施生物炭能改善水稻土壤细菌群落

结构组成

大量研究表明，生物炭可以通过改变土壤的化学

和物理性质来影响土壤微生物的丰度。本研究中，添

加生物炭处理对细菌多样性指标没有显著影响，这可

能是因为添加生物炭的比例或者生物炭制备原料的

不同所导致的[43]。生物炭孔隙率高，能够储存水分和

养分，同时生物炭官能团多，可能会形成生物地球化

学界面，而且形成的特异性生物地球化学界面可以使

微生物的生态位多样化，为微生物提供更多可栖息生

活的微环境，从而支持多样化的细菌群落的生

长[44-46]。还有研究表明土壤细菌的多样性增加与生

物炭的添加量呈正相关，生物炭的添加量越大，细菌

的多样性越高[47]。因此，生物炭可改善土壤微生物生

长环境，减氮配施生物炭能在一定程度上保持稻田持

续生产力。

在细菌门水平上，生物炭处理增加了变形菌、放

线菌、芽单胞菌的相对丰度（图 3a）。变形菌与碳具

有良好的相关性[48]，生物炭的添加可以增加土壤的

TOC 含量（表 2），进而增加变形菌的相对丰度。同

时，Khodadad等[49]的研究表明，含生物炭的土壤能增

加放线菌和芽单胞菌的相对丰度。放线菌可以有效

降解复杂的芳香类化合物，其在含有较难降解碳的土

壤中占有优势[50]。有研究表明，生物炭能够稳定提高

土壤 pH（表 2），较高的土壤 pH有利于放线菌、变形菌

类群的生长[51]。相反，生物炭施用后绿弯菌、浮霉菌、

硝化螺旋菌、疣微菌的相对丰度降低。绿弯菌能够参

与地球碳、氮、硫循环过程[52]。不同的细菌类群之间

可能存在生态位的竞争[53]，变形菌、放线菌与绿弯菌

都能够利用生物炭的碳，它们共同争夺生物炭的碳，

图5 土壤细菌群落与环境因子的相关性分析热图

Figure 5 Correlation analysis heatmap between soil bacterial communities and environmental factors
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变形菌与放线菌的丰度增加，从而导致了绿弯菌的丰

度降低[54]。浮霉菌是一个独特的细菌门类，具有不同

寻常的特征，但其分布广泛[55-56]。本研究表明，施用

生物炭降低浮霉菌的相对丰度，这与 Chen等[57]的研

究结果不一致，可能与生物炭材料和土壤类型不同有

关。硝化螺旋菌是一种亚硝酸盐氧化细菌，在陆地环

境中普遍存在，在农业土壤氮的生物循环中和硝化过

程中起着重要作用[58]。

本研究发现，在细菌属水平上，生物炭处理增加

了鞘脂单胞菌属、芽单胞菌属和马赛菌属的相对丰度

（图 3b）。鞘脂单胞菌属是革兰氏阴性菌，能够利用

多种天然存在的以及难降解的芳香化合物中的碳、硫

和磷[59]。在高温热解条件下形成的生物炭孔隙可为

微生物提供栖息地，明显改善土壤理化性质，显著提

高鞘脂单胞菌属的丰度[60]。芽单胞菌属是一种聚磷

富集菌，在农业生产上可以通过增加磷肥来提高芽单

胞菌的相对丰度[13]。生物炭的施用可增加土壤有效

磷的含量，进而可能使芽单胞菌属的相对丰度提

高[61]。马赛菌属是革兰氏阴性菌，是好氧菌，能够合

成多种次级代谢产物和酶，另外还具有溶磷、降解菲

和耐受重金属等多种功能[62]。有研究表明，水稻秸秆

生物炭的孔隙体积较大，可以为马赛菌提供更多的营

养物质和空气，从而增加马赛菌的相对丰度[63]。总体

而言，生物炭施用可显著提高稻田土壤的微生物活

性，影响土壤细菌群落的结构和组成，增加有益菌如

变形菌、放线菌、芽单胞菌的相对丰度，从而间接促进

水稻的生长。

3.3 氮肥减量配施生物炭优化水稻土壤细菌群落功能

土壤微生物群落和代谢功能的变化影响植物的

生长和发育。研究表明，生物炭的施用会改变土壤微

生物的活性，提高土壤微生物多样性和增强碳代谢能

力[64]。本研究发现，氮肥减量配施生物炭显著增强了

土壤微生物的氨基酸代谢、碳水化合物代谢、脂类代

谢、能量代谢、聚糖生物合成和代谢、核苷酸代谢（表

4）。Wu等[65]和丛微等[66]的研究表明，土壤微生物中

的碳水化合物代谢、核酸代谢和氨基酸代谢的丰度增

加有利于减少土壤病害的传播，增强作物的抗性，促

进作物生长。环境因子与土壤微生物碳源代谢关系

密切，其中土壤 TOC含量是最重要的影响因素[67-68]。

生物炭施用时，其孔隙结构能固持土壤养分，增加土

壤有机质，有利于某些特异性微生物群落的发展，进

而影响不同的土壤微生物代谢途径[69-70]。Liang等[71]

的研究表明，马赛菌属和芽单胞菌属与碳水化合物代

谢和脂类代谢密切相关。本研究表明，与N100处理

相比，N60BC处理显著增加马赛菌属和芽单胞菌属的

丰富度（图 3a），增加碳水化合物代谢和脂类代谢丰

度（表 4），这表明生物炭施用能通过增加特异性微生

物类群的丰富度来增强土壤细菌的碳水化合物代谢

和脂类代谢功能。同时N60BC处理的土壤微生物核

苷酸代谢丰度比N100处理显著增加，这表明生物炭

处理的微生物细胞壁和核酸合成更强[72]。另外氨基

酸代谢的增加可为微生物提供更多的能量和碳源，从

而促进细菌群落的生长和代谢[73]。综合上述结果，减

氮配施生物炭可以改善土壤环境，影响土壤微生物群

落结构，进而提高土壤微生物的代谢能力，从而维持

作物稳定的生产力。

4 结论

（1）氮肥减量配施生物炭能维持和稳定水稻作物

生产力。

（2）氮肥减量配施生物炭能显著提高土壤 TOC
含量，改善土壤细菌群落结构，增加土壤变形菌、放线

菌和芽单胞菌等优势菌的相对丰度。

（3）在未来的工作中，氮和生物炭对土壤碳化

学组成的影响以及细菌固碳的分子机制值得进一

步研究。
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