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Effects of biochar addition on the microbial diversity of paddy soils under fertilizer reduction
CHEN Chong-jun1,2, LING Xue-lin3, XING long3, FENG Jian3, WU Yu-xi3, FAN Jing 3，SUN Yuan-bo1，LIAO Fang-xin1

（1. School of Environmental Science and Engineering, Suzhou University of Science and Technology, Suzhou 215009, China; 2. Jiangsu
Collaborative Innovation Center of Water Treatment Technology and Material, Suzhou 215009, China; 3. Agricultural Land Stock
Professional Cooperative Association of Bacheng Kunshan, Suzhou 215311, China）
Abstract：We studied the effects of rice straw biochar addition on the microbial diversity of a paddy soil under fertilizer reduction. The
MiSeq high-throughput sequencing analysis technology was used to analyze the microbial diversity of the rhizosphere and bulk soil under
different levels of fertilization application（100%, 90%, and 80% of the conventional fertilization）and rice straw biochar addition（1%）.
The results indicated that the microbial diversity of the rhizosphere was more abundant than that of the bulk soil. Proteobacteria was the
dominant phylum of Gram-negative bacteria accounting for 34.85%~47.57%. Biochar addition could reduce the abundance of
Proteobacteria in the bulk soil and promote it in the rhizosphere. However, the reduction of fertilizer had an opposite effect on the
abundance of Proteobacteria, while the greater influence was evidenced with more fertilizer reduction. In addition, Acidobacteria accounted
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摘 要：为了研究肥料减施和水稻秸秆生物质炭添加对水稻田土壤细菌多样性的影响，采用MiSeq高通量测序分析技术，对不同

施肥量（100%、90%、80%常规施肥）和添加水稻秸秆生物质炭（1%）的水稻田非根际和根际土壤进行了细菌多样性分析。结果表

明，与非根际土相比，水稻根际微生物细菌多样性更加丰富。从门水平看，最主要是变形菌门，占 34.85%~47.57%，添加生物质炭

降低了变形菌门在非根际土中的丰度，而促进其在根际土中富集，肥料减施对变形菌门丰度的影响刚好相反，且减施肥料越多对

变形菌门影响越大；酸杆菌门次之，占 10.48%~19.42%，变化趋势与变形菌门相反。从属水平看，Unclassified Burkholderiaceae、
Unclassified Subgroup 6、Unclassified bacterium 126等菌属在土壤中占比较高。典范对应分析（CCA）结果表明，优势菌群丰度与采

样位置、肥料添加、生物质炭添加等环境因素存在一定的相关性。研究表明，不同减肥条件下（80%和 90%）生物质炭的施用（1%）

均会对土壤细菌多样性造成影响，其变化与采样位置、肥料减施量和生物质炭添加密切相关。

关键词：生物质炭；水稻田；根际土壤；细菌多样性；高通量测序

中图分类号：S154.3 文献标志码：A 文章编号：2095-6819（2021）03-0385-08 doi: 10.13254/j.jare.2020.0327

陈重军，凌学林，邢龙，等 . 减肥条件下生物质炭施用对水稻田土壤细菌多样性的影响[J]. 农业资源与环境学报, 2021, 38（3）:
385-392.
CHEN Chong-jun, LING Xue-lin, XING long, et al. Effects of biochar addition on the microbial diversity of paddy soils under fertilizer
reduction[J]. Journal of Agricultural Resources and Environment, 2021, 38（3）: 385-392.

减肥条件下生物质炭施用对水稻田
土壤细菌多样性的影响
陈重军 1，2，凌学林 3，邢龙 3，冯健 3，吴羽希 3，范静 3，孙远博 1，廖方新 1

（1.苏州科技大学环境科学与工程学院，江苏 苏州 215009；2.江苏省水处理技术与材料协同创新中心，江苏 苏州 215009；3.昆
山市巴城镇农地股份专业合作联社，江苏 苏州 215311）

开放科学OSID

http://www.aed.org.cn

Journal of Agricultural Resources and Environment农业资源与环境学报 2021, 38（3）: 385-392



http://www.aed.org.cn

农业资源与环境学报·第38卷·第3期

生物质炭是一种高度芳香化难熔多孔性固态物

质，主要是由植物或动物生物质在 300~700 ℃低温条

件下热解炭化形成[1]，研究已证明生物质炭施入土壤

具有增加土壤碳库储量、改良土壤、提高土壤肥力、促

进作物增产和维持土壤生态系统平衡等作用[2]。同

时，生物质炭的高度稳定性、经济性、固碳减排和对氮

磷养分的专性吸附与持留特性，成为改良土壤和减少

氮磷流失的重要材料之一[3-4]。

施入生物质炭会改变土壤主要功能菌的群落结

构和丰度[5]。在晚稻生长期，废弃物施加可以促进细

菌群落多样性的提升，生物质炭处理组比对照组的细

菌多样性指数提高了 2.55%[6]。生物质炭含有较高含

量的碳，能够作为一些微生物生存的碳源，促进特定微

生物的生长繁殖[7]。生物质炭施入农田土壤后放线菌

门、酸杆菌门和疣微菌门的相对丰度升高[8]。生物质

炭通过降低水稻土壤氨氮含量，改变了反硝化过程功

能基因nirK和nosZ的含量，而narG基因群落结构的变

化影响了土壤N2O排放，进而影响整个土壤氮循环[9]。

盖霞普等[10]研究表明，生物质炭的输入降低了土壤中

各微生物类群磷脂脂肪酸（PLFA）含量，但在各处理间

差异不明显，表明其对土壤微生物多样性影响不显

著。施用生物质炭和炭基肥对土壤微生物群落的影

响不同，施用生物质炭有利于细菌群落的繁殖，而施用

炭基肥有利于土壤真菌/细菌比和土壤微生物群落结

构多样性的提升[11]。同时，赵长江等[12]研究表明，减肥

条件下配施生物质炭可以显著提升作物的产量，提高

肥料利用率。然而，不同肥料减量及配施生物质炭对

水稻田非根际/根际土壤微生物多样性的影响研究还

较少，本研究旨在探索在肥料不同减量施用下，水稻秸

秆生物质炭施用对水稻田土壤细菌多样性的影响，为

生物质炭改良水稻土微生物群落结构提供理论参考。

1 材料与方法

1.1 试验地概况

研究试验地位于江苏省苏州市昆山某农业合作

社内，地处东经 120°53′38″、北纬 31°29′18″，属亚热

带季风气候区，气候温和湿润，四季分明，光照充足，雨

量充沛，年平均气温 17.6 ℃，年平均降水量 1 200.4
mm，年平均日照时间 1 789.2 h。试验地是该合作社

典型的水稻田，长期种植单季水稻。生物质炭产自勤

丰众成生物质新材料（南京）有限公司，采用滚筒式炭

化炉，在 450~500 ℃下炭化水稻秸秆 1.5 h制备而成。

生物质炭基本理化性质：pH 值 10.2，比表面积 31.68
m2·g-1，电导率 0.181 S·m-1。供试土壤的基本理化性

质：pH值 5.5，碱解氮 126.5 mg·kg-1，有效磷 31.93 mg·
kg-1，速效钾257.34 mg·kg-1。

1.2 试验设计

本试验在长期种植单季水稻的种植区开展，新设

试验小区面积为30 m2（5 m×6 m），设置4个处理：①施

肥 100%+不添加生物质炭；②施肥 100%+生物质炭

1%；③施肥90%+生物质炭1%；④施肥80%+生物质炭

1%，每个处理3次重复，共计12个小区。施肥100%代

表采用稻田常规施肥，施肥分为两次：基肥复合肥每

667 m2施用40 kg，在水稻种植前5 d施入；追肥尿素每

667 m2施用7.5 kg，水稻种植后8 d施入。其中复合肥购

自无锡市太平洋化肥有限公司，总养分N+P2O5+K2O≥
45%，N、P2O5 和K2O的含量分别≥19%、9%和 17%；尿

素购自安徽昊源化工集团有限公司，总氮≥46%，粒度

范围 1.18~3.35 mm。减肥处理中，基肥和追肥均按照

比例减少。生物质炭添加量为 2.25 kg·m-2（土壤质量

的 1%），在水稻种植前，翻耕过程中加入生物质炭，与

初始土壤充分混合。

1.3 样品采集

试验开展时间为 2019年 6—10月，于当季水稻种

植前后对土壤进行采样。水稻种植前初始土壤为水

稻田翻耕前土壤，水稻种植后非根际土壤和根际土为

水稻收割当日水稻田土壤。初始土壤和非根际土壤

均采自 0~20 cm土层，分别采集 3个，混合均匀后作为

土壤样品；随机选取水稻 3株，采用抖落法收集水稻

根际土壤，将 3株水稻的根际土壤收集后混匀，作为

for 10.48%~19.42%, which had an opposite response to that of Proteobacteria. At the genus level, Unclassified Burkholderiaceae,
Unclassified Subgroup 6, and Unclassified bacterium 126 accounted for a relatively high proportion or microorganisms in the rhizosphere
and bulk soil. The results of the Canonical Correspondence Analysis（CCA）showed that the abundance of dominant bacteria was related to
environmental factors such as sampling location, fertilizer treatment, and biochar addition. Our study showed that the different fertilizer
reduction（80% or 90%）and rice straw biochar addition（1%）could influence the microbial diversity of the rhizosphere and bulk soil,
which was closely related to sampling location, fertilizer reduction, and biochar addition.
Keywords：biochar; paddy soil; rhizosphere soil; microbial diversity; high throughput sequencing
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根际土壤样品。各处理土壤样品标记见表 1。样品

采集后放置于带有冰袋的保温箱，并及时送回实验室

保存于-80 ℃冰箱。

1.4 MiSeq高通量测序分析方法

土壤样品总DNA的提取采用 FastPrep DNA提取

试剂盒法，并采用 16S rRNA基因V3~V4区通用引物

338F（5′ -ACTCCTRCGGGAGGCAGCAG-3′），806R
（5′ -GGACTACCAGGGTATCTAAT-3′）进行 PCR 扩

增，后续MiSeq文库构建、MiSeq测序、序列拼接及OTU
分类均由上海派森诺生物科技有限公司完成[13-14]。

1.5 数据分析

运用 SPSS 20.0分析软件对数据进行单因素方差

分析（ANOVA，置信水平 95%）和 LSD - t 检验（α =
0.05）。典范对应分析（CCA）是由对应分析相互平均

（CA/RA）修改而产生的新方法，将CA/RA和多元回归

结合，每一步计算结果都与环境因子进行回归，可以

详细分析研究对象与环境之间的关系，该方法能够结

合多个环境因子分析，较好地反映研究对象与环境之

间的关系[15]。本研究采用CCA对水稻田土壤微生物

群落组成和环境因子（采样位置、肥料添加、生物质

炭添加等）之间的关系进行分析，利用国际通用标

准分析软件Canoco 4.5，将环境数据和微生物数据按

lg（x+1）进行处理后排序分析，并得到环境因子间的

相关性[16]。

2 结果与讨论

2.1 各处理土壤细菌丰度及多样性分析

从图 1可以看出，各处理土壤微生物样品OTU数

存在差异，在 62 772~77 795之间波动，但差异不显著

处理
Treatments

1
2
3
4
5
6
7
8
9

土壤样品
Soil samples

水稻种植前初始土壤

施肥100%+不添加生物质炭（处理1）非根际土

施肥100%+不添加生物质炭（处理1）根际土

施肥100%+生物质炭1%（处理2）非根际土

施肥100%+生物质炭1%（处理2）根际土

施肥90%+生物质炭1%（处理3）非根际土

施肥90%+生物质炭1%（处理3）根际土

施肥80%+生物质炭1%（处理4）非根际土

施肥80%+生物质炭1%（处理4）根际土

标记
Lable
OS
E1

ER1
E2

ER2
E3

ER3
E4

ER4

表1 各处理土壤样品标记

Table 1 Label table of soil samples for each treatment

不同小写字母表示各土壤样品间差异显著（P<0.05）。下同
Different lowercase letters indicate significant difference among soil samples（P<0.05）. The same below
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图1 各土壤样品细菌丰度变化情况

Figure 1 Richness and diversity indexes of microbial communities in the soil samples
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（P>0.05）。从OTU数量来看，添加生物质炭E2、E3和

E4处理OTU低于未添加生物质炭的E1处理，但在根

际土壤中，添加生物质炭后 OTU总体数量增多。本

研究采用 Chao、Shannon、Simpson指数表征各处理土

壤样品的细菌群落和物种的丰富度。丰富度指数

Chao指数可以用来估算土壤微生物群落中含OTU的

数目，在生态学中常用来估计物种总数，其数值越大

代表物种总数越多[17]。从物种的丰富度来看，E2和

E4 处理非根际土壤的 Chao 指数与水稻田初始土壤

OS接近，未种植水稻土壤OS的Chao指数明显高于其

他非根际土处理，表明水稻种植后细菌多样性总体上

呈现持续下降趋势。但在种植后根际土壤中，Chao
指数明显高于非根际土处理以及OS，表明水稻根际

为微生物生长提供了良好的生长环境。E3（肥料

90%）和E4（肥料 80%）处理间存在显著差异，表明非

根际土中，减施会造成细菌多样性显著差异；而ER2
和ER1处理之间存在显著性差异，说明肥料不减施情

况下，施用生物质炭会造成土壤微生物差异显著。而

Shannon 指数反映了基于物种数量的群落种类多样

性，其指数越大，表明土壤中群落的复杂程度越高[18]，

未种植水稻土壤 OS 的 Shannon 指数高于其他处理。

非根际土壤之间，仅E1与E4处理间存在显著差异（P<

0.05）；而根际土壤之间，不管是生物质炭添加还是减

肥处理，差异均不显著。Simpson指数体现了优势物

种生物量占群落生物总量的比例，该指数越大表明优

势菌群生物量占总生物量比例越大，反之则优势菌群

生物量占总生物量比例越小。从图 1 可以看出，

Simpson指数在各处理之间变化较小，仅在非根际土

壤中，未添加生物质炭的E1处理与添加生物质炭的

E2、E3、E4处理间存在显著性差异，而根际土壤中各

处理差异不显著，表明在各土壤样品中优势种群变化

不大。

2.2 土壤细菌在门分类层面的分布规律

从图 2可以看出，各处理土壤细菌群落结构多样

性较为丰富，从门水平来看，按照丰富度排列主要存

在变形菌门（Proteobacteria）、酸杆菌门（Acidobacte⁃
ria）、绿曲挠菌门（Chloroflexi）、放线菌门（Actinobacte⁃
ria）、拟杆菌门（Bacteroidetes）、芽单胞菌门（Gemmati⁃
monadetes）、硝化螺旋菌门（Nitrospirae）、疣微菌门（Ver⁃
rucomicrobia）、蓝菌门（Cyanobacteria）、匿杆菌门（Lates⁃
cibacteria）、硝棘菌门（Nitrospinae）、浮霉菌门（Plancto⁃
mycetes）等门类，这 12 类菌占总细菌的 81.58%~
91.86%。 其 中 变 形 菌 门 占 比 最 高 ，为 34.85%~
47.57%，酸杆菌门次之，占 10.48%~19.42%。由此可
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Figure 2 Taxonomic classification of the four main bacterial communities in the soil samples at the phylum level
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见，变形菌门与酸杆菌门在水稻土壤微生物中具有重

要地位。本研究中非根际土变形菌门变化较大，E1
处理中变形菌门占比最高，为 47.57%，而 E2处理占

比最小，为 36.94%，且E1和E2处理间存在显著性差

异（P<0.05）。而减施处理 E3 和 E4 比初始土壤 OS
（40.37%）略有升高，分别为 42.11% 和 41.34%，差异

不显著（P>0.05）。而在水稻根际土壤中，ER2处理占

比最高，为 42.18%，表明生物质炭可以促进变形菌门

在水稻根际土中的富集，而肥料减施明显降低了变形

菌门的占比，处理间仅 ER2与 ER4存在显著性差异

（P<0.05）。酸杆菌门与变形菌门变化趋势相反，在非

根际土样品中，E2处理最高，为 13.45%，各处理间差

异不显著（P>0.05），而在根际土中，ER2占比最低，仅

11.50%，但减肥处理 ER4 占比最高，为 19.42%，且

ER2 和 ER4 处理间差异显著（P<0.05）。陈庆荣等[19]

研究了施用烟秆生物黑炭对红壤性稻田根际土壤微

生物的影响，同样发现变形菌门和酸杆菌门占比最

高，为 33.96%~43.37% 和 18.93%~28.81%，而且发现

施用生物黑炭后，变形菌门占比增大而酸杆菌门占比

减小。王晶等[20]研究发现，秸秆炭化还田处理会促进

酸杆菌门等相对丰度显著增加。排在第 3位的是绿

曲挠菌门，其作用是固碳，将CO2固定为最终产物丙酮

酸。在各处理中，E1处理与其他处理间均存在显著性

差异（P<0.05，E3处理除外）。而第 4类检测到较多的

微生物是放线菌门，其能够降解复杂的木质素与纤维

素，为土壤提供养分[21]。在非根际土中，添加生物质炭

的处理E2、E3、E4与未添加生物质炭的E1处理间存在

显著差异，且添加生物质炭明显提升了放线菌门的占

比，从5.32%升至10.77%~13.60%；在根际土中变化趋

势类似，添加生物质炭会提高放线菌门在根际土中的

丰度。

其他 8类占比相对较低的微生物丰度见表 2。肥

料中主要是氮磷钾等元素，其中氮素在土壤营养元素

吸收和转化中具有重要作用。本研究涉及到氮转化

功能的微生物有变形菌门、硝化螺旋菌门和浮霉菌门

3 种。除了变形菌门，硝化螺旋菌门占比在 1.64%~
3.91%之间，不管是在土壤还是根际土壤中，硝化螺

旋菌门在未添加生物质炭的处理中较高，而添加生物

质炭降低了硝化螺旋菌门微生物的丰度。硝化螺旋

菌门是一类革兰氏阴性细菌，常在土壤中被检测到，

其中的硝化螺旋菌属（Nitrospira）是硝化细菌，可将亚

硝酸盐氧化成硝酸盐，促进土壤氮素的转化[22]。也就

是说，生物质炭添加可以促进水稻对土壤氮素的转化

和吸收。而浮霉菌门也是重要的氮转化微生物，占比

为 0.15%~0.66%，自养脱氮系统中厌氧氨氧化菌属于

浮霉菌门，厌氧氨氧化菌可以将氨氮和亚硝态氮转化

为氮气，在环境氮转化特别是极端环境氮转化中具有

重要作用[23]。浮霉菌门微生物在 E2 处理中占比最

低，而在ER2处理中占比最高。

2.3 土壤细菌在属和种分类层面的分布规律

从微生物属水平来看，能够鉴定到属且丰度在

0.5% 以上的微生物共计 15 种，占总细菌比例的

19.49%~27.14%。本研究选取占比较高的 4种微生物

分析了其在各根际/非根际土壤中的占比，见图 3。其

中 Unclassified Burkholderiaceae 属 占 比 最 高 ，在

2.51%~4.14%之间，属于变形菌门伯克氏菌科（Burk⁃
holderiaceae），常在土壤中被检测到[24]。Unclassified
Burkholderiaceae属微生物被证明与种植植物的枯死

病有关。Mendes等[25]研究发现，当土壤中的微生物伯

克氏菌科（Burkholderiaceae）、黄色单胞菌科（Xantho⁃
monadaceae）、假单胞菌科（Psedudomonadaceae）和放

线菌乳杆菌科（Lactobacillaceae）的相对比例增加到

一定程度时，病原菌立枯丝核菌所引起的甜菜枯死病

能够得到有效控制，降低甜菜枯死病的发生。Un⁃
表2 各处理土壤样品中其他细菌分类（门）的群落组成相对百分比（%）

Table 2 Taxonomic classification of the others bacterial communities in the soil samples at the phylum level（%）

分类Taxon
拟杆菌门Bacteroidetes

芽单胞菌门Gemmatimonadetes
硝化螺旋菌门Nitrospirae
疣微菌门Verrucomicrobia

蓝菌门Cyanobacteria
匿杆菌门Latescibacteria
硝棘菌门Nitrospinae

浮霉菌门Planctomycetes

OS
4.63
4.55
2.76
1.21
0.19
1.02
0.18
0.43

E1
6.50±3.54
4.06±1.33
3.29±1.01
1.43±1.36
1.33±2.02
1.08±0.18
1.40±0.61
0.57±0.63

E2
4.16±0.30
4.97±1.63
1.97±0.51
0.99±0.21
0.39±0.18
0.21±0.07
0.35±0.21
0.16±0.05

E3
4.54±0.30
3.85±1.07
2.12±1.26
1.32±0.29
1.67±1.38
0.82±0.69
0.37±0.45
0.66±0.39

E4
3.80±0.73
3.73±1.39
1.64±0.21
0.94±0.34
0.29±0.16
0.24±0.08
0.14±0.07
0.40±0.04

ER1
3.79±0.53
3.97±0.62
3.91±0.54
0.80±0.52
0.05±0.02
0.70±0.20
1.30±0.21
0.16±0.10

ER2
4.09±0.96
3.91±0.79
3.55±0.96
0.94±0.23
0.06±0.03
0.60±0.19
0.72±0.20
0.28±0.05

ER3
4.18±0.43
4.33±0.37
3.15±0.93
1.26±0.16
0.10±0.10
0.41±0.03
0.94±0.57
0.25±0.10

ER4
4.49±0.82
4.96±0.40
2.51±0.47
1.20±0.19
0.03±0.01
0.24±0.07
0.42±0.31
0.15±0.03
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图3 各处理土壤样品中主要细菌分类（属）的群落组成相对百分比

Figure 3 Taxonomic classification of the main bacterial communities in the soil samples at the genus level

classified Burkholderiaceae属微生物在OS土壤中丰度

较高，占 3.68%，而种植水稻后丰度总体有所下降。

在非根际土壤中，添加生物质炭促进了该属微生物的

生长，从E1处理的 2.99%增至 3.30%~4.14%，E4处理

最高，但添加生物质炭后影响并不显著（P>0.05）；而

在根际土壤样品中该属微生物丰度低于非根际土壤，

但变化趋势一致，生物质炭添加丰度从 2.51% 增至

2.66%~3.44%，影响也不显著（P>0.05）。

而从Unclassified Subgroup 6、Unclassified Bacteri⁃
um 126来看，根际土壤处理丰度高于非根际土壤，与

Unclassified Burkholderiaceae属变化趋势相反（图 3）。

从非根际土壤来看，两者丰度均随着生物质炭添加而

增加，在E2处理中最高，分别为 2.22%和 2.06%，且肥

料减量后丰度下降，但影响不显著（P>0.05）；而根际

土中ER2处理丰度均最低，随着肥料减施，丰度升高，

施用 80% 肥料的 ER4处理与施肥 100% 的 ER2处理

间差异显著（P<0.05）。而从Geobacter属来看，水稻种

植处理明显提升了Geobacter属的丰度，且在非根际土

壤中，生物质炭处理提升了该属微生物丰度，从

2.34% 升至 2.83%~3.78%，肥料减施提升了 Geobacter

属的丰度，但各处理间差异不显著（P>0.05）；从根际

土来看，ER2处理占比最高，为 2.17%，肥料减施降低

了 Geobacter属在根际土中的丰度。李坚等[26]研究发

现，导电生物质炭作为导电通道，可以促进Geobacter

与其他菌共培养体系互营产甲烷，从而促进 Geobacter

属的丰度。

2.4 环境条件与微生物群落之间的相关性

典范对应分析（CCA）常用于评估环境条件对土

壤及根际土壤中微生物群落动态的影响。CCA的结

果揭示了环境参数与土壤微生物群落之间的相关性，

如图 4所示。从门的水平来看，变形菌门（Proteobac⁃
teria）与肥料添加呈正相关，而与生物质炭添加、采样

位置呈负相关，酸杆菌门（Acidobacteria）与肥料添加

呈负相关，与采样位置呈正相关，但与生物质炭添加

的相关性不明显，这与陈庆荣等[19]的研究一致。水稻

秸秆生物质炭 pH 达 10.2，施入农田会提升土壤 pH
值，而研究发现土壤中酸杆菌门的丰度与土壤 pH呈

显著负相关[27]，也就是说加入生物质炭会降低土壤中

酸杆菌门的丰度；也有研究表明，加入生物质炭使红

壤剖面酸杆菌门丰度与pH值的相关性不明显[28]。

从属的水平看，Unclassified Burkholderiaceae与生

物质炭添加呈正相关，而与采样位置呈负相关，与肥
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料添加相关性不显著。Unclassified Subgroup 6、Un⁃
classified Bacterium 126与肥料添加呈负相关，与采样

位置呈正相关，而与生物质炭添加相关性不显著。研

究发现Subgroup 6相对丰度与养分有效性呈显著正相

关，而与土壤某些（与酸度有关）化学性质呈负相关[29]。

本研究水稻秸秆添加改变了土壤酸度，但 Subgroup 6
与生物质炭添加相关性不显著，具体原因还有待进一

步分析。

3 结论

（1）减肥施用条件下生物质炭添加对水稻非根际

和根际土壤细菌多样性造成影响，与非根际土相比，

水稻根际细菌多样性更加丰富。

（2）水稻土壤微生物中变形菌门和酸杆菌门占

主导，分别为 34.85%~47.57%和 10.48%~19.42%。生

物质炭添加降低了变形菌门在非根际土的丰度，而

促进其在根际土中富集，而肥料减施对变形菌门丰

度的影响则相反；酸杆菌门变化趋势与变形菌门相

反 。 Unclassified Burkholderiaceae，Unclassified Sub⁃

group 6、Unclassified Bacterium 126 等菌属在水稻田

土壤占比较高。

（3）典范对应分析（CCA）结果表明，水稻田土壤

微生物细菌多样性与采样位置、肥料添加、生物质炭

添加等环境因素存在一定的相关性。
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