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摘要：【目的】探究施用炭基肥对植烟黄壤质量影响的微生物学机制，为应用炭基肥培育植烟黄壤肥力

提供科学依据。【方法】2016 年，以烤烟品种云烟 87 和贵州黄壤为供试材料，通过大田试验，设置不

施肥(NF)、常规肥(CF，条施有机肥和烤烟专用基肥，穴施烤烟专用追肥)和炭基肥(BF，条施炭基有机

肥和炭基复混肥，穴施烤烟专用追肥) 3 个处理，2 年后采集样品，采用 Illumina Miseq 高通量测序技术，

剖析土壤细菌、真菌群落结构和多样性的响应差异，揭示影响微生物的主要土壤因子。【结果】与 NF

处理和 CF 处理比较，BF 处理烤烟产量提高，土壤碱解氮和有效磷含量显著提高。BF 处理土壤细菌

OTUs 数量最大(1592)，显著大于其余两处理；土壤细菌丰富度和多样性指数最高。BF 处理土壤真菌

OTUs 数量最小(280)；土壤真菌丰富度和多样性指数最低。BF 处理土壤细菌群落物种最多样，属于    

25 个门，CF 处理属于 23 个门，NF 处理仅属于 22 个门。细菌门水平，BF 处理拟杆菌门(Bacteroidetes)

相对丰度(1.50%)提高，Latescibacteria 相对丰度(0.11%)降低；与 NF 处理比较，拟杆菌门、Latescibacteria

相对丰度差异显著。真菌门水平，BF 处理接合菌门(Zygomycota)相对丰度(2.18%)显著降低；与 NF 处

理相比，壶菌门(Chytridiomycota)相对丰度(0.01%)显著降低。真菌属水平，BF 处理镰刀菌属(Fusarium)

相对丰度(5.83%)显著降低；与 NF 处理相比，BF 处理被孢霉属(Mortierella，2.11%)、葡萄穗霉属

(Stachybotrys，0.90%)、链格孢属(Alternaria，0.01%) (烟草赤星病病原菌)相对丰度显著降低。不同施肥

处理下，引起细菌群落结构变化的最主要土壤因子为 pH，导致真菌群落结构变化的最主要土壤因子为

有效磷。【结论】炭基肥引发土壤生物化学环境改变，进而导致土壤细菌、真菌群落结构和多样性发生

变化，优化土壤生态。 
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贵州省是世界喀斯特地貌发育最完全的连续

地带，喀斯特面积占全省土地面积的 73%，生态

环境脆弱，石漠化和水土流失等生态退化问题较

突出。喀斯特地区土壤侵蚀导致土壤氮磷等养分

淋溶作用加快，加速土壤贫瘠。土壤磷主要以难

溶性磷酸钙盐的形式存在，有效磷含量偏低，成

为其土壤养分的主要制约因子[1]。贵州是我国第二

大烤烟种植省，其主要植烟土壤是黄壤(铝质常湿

淋溶土和雏形土)，该区域为岩溶地质特征，常年

长期淋溶，烤烟连作较普遍，肥料施用不合理，

植烟黄壤酸化、板结，病原微生物大量繁殖，微

生物群落结构失衡，致使土传病害大量发生、烟

株营养不协调，烟叶品质不稳定，制约烤烟优质

可持续生产[2–3]。微生物是土壤生态系统的重要组

成部分，其在土壤养分循环、有机碳的矿化-固定

过程中起着关键作用[4]，伴随着土壤的形成与发

育，在维系土壤结构、保育土壤肥力等方面起着

不可替代的作用，是土壤质量评价不可缺少的指

标之一[5]。为此，制定相应施肥措施改善植烟土壤

微生物群落结构、培肥烟田土壤，对实现贵州烤

烟优质可持续生产具有重要意义。 

有机无机肥配施在改善植烟土壤生态环境的

应用效果明显。陈丹梅等[6]研究表明，长期施用化

肥改变了土壤生态环境，有益于真菌生长繁殖，

真菌种群增加，密度增大，优势种群突出，导致

土壤真菌化。有机无机肥配施显著提高了土壤中

微生物种群和数量。丁伟等[7]关于植烟黄壤的研究

报道，微生物组成、微生物碳、氮和磷脂脂肪酸

的测定结果表明，土壤微生物数量以有机无机肥

配施处理最多，单施化肥次之，不施肥最少。有

机无机肥配施处理显著提高了土壤微生物多样性

指数和优势度指数。生物炭在植烟土壤上进行了

较多的研究和应用，生物炭增加土壤含水量，改

善土壤孔隙性，提高土壤阳离子交换量和养分有

效性，增加根际土壤细菌丰富度和多样性，影响

根际土细菌群落组成[2, 8–9]。为可持续保育农田、

减少农田污染，将生物炭作为肥料载体制成炭基

肥加以应用，更有利于形成产业化，应用前景更

为广阔[10–13]。炭基肥在烟田也开展了一定的应用，

施用后植烟土壤质量提升、烤烟增产提质[14–15]。

然而关于施用炭基肥影响植烟土壤质量的微生物

学机制研究报道甚少，不同施肥处理下植烟土壤

细菌和真菌群落的响应差异尚待研究。 

针对上述问题，本次研究以贵州黄壤为试验

土壤，大田设置不同施肥处理，剖析烤烟产量、

土壤化学性质、土壤细菌和真菌多样性及群落结

构的响应差异，揭示影响微生物群落结构的主要

土壤因子，旨在促进炭基肥为贵州植烟黄壤肥力

培育提供科学参考。 

1  材料和方法 

1.1  研究区概况 

田间试验始于 2016 年，在贵州省烟草科学研

究院龙岗基地(26°52′N，107°5′E)开展。试验土壤

为黄壤，土壤基本化学性质为 pH 7.06，有机碳

26.90 g/kg，全氮 2.30 g/kg，碱解氮 132.03 mg/kg，

全磷 0.92 g/kg，有效磷 26.09 mg/kg，全钾 4.98 g/kg，

速效钾 288.45 mg/kg。 

1.2  试验材料 

供试烤烟品种为云烟 87。供试肥料包括：烤

烟专用基肥(N:P2O5:K2O=9:13:22)，烤烟专用追肥

(N:P2O5:K2O=12:0:24)，炭基复混肥(N:P2O5:K2O= 

9:11:18，采用玉米秸秆炭和烤烟专用基础肥复混
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圆盘造粒制成，玉米秸秆炭添加比例为 12%)，毕

节灵丰复肥有限公司提供以上肥料；有机肥(N 

2%、P2O5 0.6%、K2O 0.5%、有机质 80.2%、pH 5.5)、

炭基有机肥(N 2%、P2O5 0.4%、K2O 0.9%、有机

质 81.0%、pH 5.5，采用玉米秸秆炭和有机肥复混

制成，玉米秸秆炭添加比例为 20%)，金沙增孟专

业合作社提供以上肥料。 

1.3  试验设计 

采用田间小区试验，小区面积为 36.3 m2，随

机区组排列，烤烟移栽的株行距为 1.1 m×0.55 m。

设计 3 个施肥处理：(1) 不施肥(NF)；(2) 常规肥

(CF) (条施有机肥、烤烟专用基肥，穴施烤烟专用

追肥)；(3) 炭基肥(BF) (条施炭基有机肥、炭基复

混肥，穴施烤烟专用追肥)。每个处理设 3 次重复。

具体施肥方法：起垄前条施基肥，烤烟专用基肥、

炭基复混肥施用量是 600 kg/hm2，有机肥、炭基

有机肥施用量是 750 kg/hm2，炭基肥处理分别用

过磷酸钙和硫酸钾补足 P2O5 和 K2O。烤烟专用追

肥在填窖时穴施，施用量是 150 kg/hm2。按当地

优质烟叶生产技术规范进行其余常规农事操作。

每年施肥措施一致，4 月底烤烟移栽，9 月采烤结

束，烟叶采收后冬闲越冬。 

1.4  土壤样品采集 

2018 年 6 月 22 日，烤烟栽后 50 d (旺长期)，

用土钻对角线 5 点取样法采集 0–20 cm 耕层非根

际土样，去杂、均匀混合后四分法留取 1.5 kg。样

品分两部分：一部分用锡箔纸包裹，迅速装入离心

管，投入液氮冷冻运输，之后转移至–80 °C 冰箱保

存，用于土壤细菌、真菌高通量测序分析；其余部

分自然风干、研磨过筛，用于化学性质测定。 

1.5  土壤 DNA 提取与扩增、高通量测序 

采用 E.Z.N.A.®Soil (Omega Bio-Tek，Norcross，

GA，U.S.)试剂盒方法，称取 0.5 g 土壤样品，按

照试剂盒操作说明提取土壤微生物总 DNA。经

DNA 浓度和纯度检测后(DNA 浓度≥10 ng/µL，

A260/A280=1.8–2.0)，利用 ABI GeneAmp®9700 型

PCR，分别针对细菌 16S rRNA、真菌 ITS 进行 PCR

引物扩增，细菌引物为 338F (5′-ACTCCTACGGG 

AGGCAGCAG-3′)和 806R (5′-GGACTACHVGGG 

TWTCTAAT-3′)[16]，真菌引物为 ITS1F (5′-CTTGG 

TCATTTAGAGGAAGTAA-3′)和 ITS2R (5′-GCTG 

CGTTCTTCATCGATGC-3′)[17]。PCR 反应体系为

20 µL ： 5×TransStart FastPfu 缓 冲 液 4 µL ，      

2.5 mmol/L dNTPs 2 µL，上游引物(5 µmol/L)   

0.8 µL，下游引物(5 µmol/L) 0.8 µL，TransStart 

FastPfu DNA 聚合酶 0.4 µL，DNA 模板 1 µL，最

后用灭菌 ddH2O 补足。细菌扩增条件：95 °C 预

变性 3 min，27 个循环(95 °C 变性 30 s，55 °C 退

火 30 s，72 °C 延伸 30 s)，最后 72 °C 延伸 10 min。

真菌扩增条件：95 °C 预变性 3 min，35 个循环

(95 °C 变性 30 s，55 °C 退火 30 s，72 °C 延伸 30 s)，

最后 72 °C 延伸 10 min。Miseq 文库构建和测序由

上海美吉生物医药科技有限公司完成，测序平台

为 Illumina Miseq PE300。测序后对有效序列进行

过滤优化处理，使用 UPARSE 软件，以 97%的序列

相似度为标准，进行 OTUs (operational taxonomic 

units)聚类和物种分类注释。 

1.6  土壤化学性质测定 

土壤化学性质具体测定方法参考文献[18]。

pH 采用电位法；有机碳采用重铬酸钾容量法；全

氮采用凯氏法；碱解氮采用碱解扩散法；全磷采

用碳酸钠熔融法；有效磷采用碳酸氢钠浸提-钼锑

抗比色法；全钾采用氢氧化钠熔融火焰光度法；

速效钾采用醋酸铵浸提-火焰光度法；阳离子交换
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量采用乙酸铵交换法。 

1.7  烟叶产量统计 

2018 年 9 月，烘烤结束后，将当年各小区各

炕次初烤烟叶称重累加除以种植面积，统计产量。 

1.8  统计与分析 

利用 mothur 软件计算丰富度指数 Ace、Chao1

和 多 样 性指 数 Shannon、 Simpson 指 数 。 利 用

Canoco(4.5)软件进行冗余分析(RDA)。采用 Systat 

Sigmaplot 10.0 制图。利用 SPSS 20.0 进行单因素

方差分析。 

2  结果和分析 

2.1  不同施肥处理对烤烟产量的影响 

如图 1 所示，不同施肥处理烤烟产量由高至

低依次为 BF 处理、CF 处理、NF 处理，BF 处理

和 CF 处理烤烟产量均显著高于 NF 处理。BF 处

理烤烟产量比 NF 处理显著提高 56.25%，较 CF

处理提高 4.90%。说明施用炭基肥烤烟增产效果

更佳。 

2.2  不同施肥处理对植烟黄壤化学性质的影响 

由表 1 可看出，不同施肥处理土壤全氮、全

磷、全钾含量规律不明显，处理间差异不显著。

与 NF 处理和 CF 处理比较，BF 处理土壤碱解氮

含量显著提高，增幅分别为 5.41%和 5.49%。BF

处理土壤有效磷、速效钾、有机碳含量和阳离子

交换量最高，CF 处理居中，NF 处理最低；相比

于 NF 处理和 CF 处理，BF 处理土壤有效磷含量

分别提高 56.27%和 21.75%，处理间差异显著；

与 NF 处理比较，CF 处理和 BF 处理土壤速效钾

含量显著提高，增幅分别为 69.85%和 90.19%。

较之 NF 处理，CF 处理和 BF 处理土壤 pH 显著

降低。 

 

 
 

图 1.  不同施肥处理烤烟产量 

Figure 1.  Yield of flue-cured tobacco relative to 
different fertilization treatment. NF: no fertilization; 
CF: conventional fertilization; BF: fertilization with 
biochar-based fertilizer. Different lowercase letters 
above the bars indicate significant differences between 
treatments at 0.05 level. 

 
表 1.  不同施肥处理土壤化学性质 

Table 1.  Chemical property of soil relative to different fertilization treatments 

Treatments 
Total N/ 
(g/kg) 

Alkaline 
hydrolyzed 
N/(mg/kg) 

Total P/ 
(g/kg) 

Available P/
(mg/kg) 

Total K/ 
(g/kg) 

Available K/ 
(mg/kg) 

Organic C/ 
(g/kg) 

pH 
CEC/ 
(cmol/kg) 

NF 2.11±0.05a 126.71±4.29b 1.11±0.07a 18.87±2.67c 15.47±0.41a 351.44±106.60b 28.98±1.58a 7.51±0.03a 18.44±0.44a

CF 2.27±0.13a 126.61±2.51b 1.05±0.07a 33.76±4.28b 14.08±2.37a 596.91±82.27a 29.27±3.05a 7.12±0.20b 18.56±0.11a

BF 2.26±0.08a 133.96±1.10a 1.15±0.03a 43.14±6.07a 14.32±2.17a 668.42±108.33a 30.33±1.77a 7.13±0.24b 18.88±0.38a

Different lowercase letters in the same column indicate significant differences between treatments at 0.05 level.  
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2.3  土壤样品测序深度分析 

对 9 个土壤样品中的细菌 16S rRNA V3-V4

序列过滤后，共获得有效序列 326031 条，平均碱

基长度为 438.71 bp，聚类共获 14272 个 OTUs，

平均测序覆盖率为 98%以上。从 9 个土壤样品真

菌测序、过滤后，共获得有效序列 345057 条，平

均碱基长度为 267.98 bp，聚类共获 3260 个 OTUs，

平均测序覆盖率为 99%以上。由图 2 可知，土壤

样品中测到的细菌和真菌 OTUs 稀释曲线趋向平

坦，说明测到的 OTUs 趋于饱和。 

2.4  不同施肥处理对植烟黄壤细菌、真菌群落丰

富度和多样性的影响 

生物种群丰富和多样性指数高是生态环境健

康稳定的重要表现[19]。Ace 和 Chao1 指数反映群

落物种丰富度。由表 2 可知，BF 处理土壤细菌群

落实际观测的 OTUs 数量最大，与其余两处理差

异显著，分别是 NF 处理和 CF 处理的 1.02 倍和

1.01 倍。BF 处理细菌群落 Ace、Chao1 和 Shannon

指数最高，CF 处理其次，NF 处理最低；BF 处理

细菌群落 Ace 指数显著高于 NF 处理；BF 处理细

菌群落 Simpson 指数最低。表明施肥、施用炭基

肥提高土壤细菌群落丰富度和多样性。BF 处理土

壤真菌群落实际观测的 OTUs 数量最小，显著小

于其余两处理。BF 处理真菌群落 Ace、Chao1 和

Shannon 指数最低，CF 处理居中，NF 处理最高；

BF 处理真菌群落 Ace 和 Shannon 指数显著低于

NF 处理。表明施肥、施用炭基肥降低土壤真菌群

落丰富度和多样性。 

 

 
 

图 2.  不同施肥处理土壤中测到的细菌(A)、真菌(B)的 OTUs 稀释曲线 

Figure 2.  Bacterial(A) and fungal (B) OTUs rarefaction curves of soil relative to different fertilization treatments. 
 

表 2.  不同施肥处理土壤细菌、真菌群落多样性指数 

Table 2.  Diversity index of bacterial and fungal community of soil relative to different fertilization treatments 

Treatments 
Bacterial community Fungal community 

OTUs Ace Chao1 Shannon Simpson OTUs Ace Chao1 Shannon Simpson 

NF 1568±8b 1766±12b 1758±19a 6.37±0.03a 0.0035±0.0002a 429±6a 500±4a 491±9a 3.08±0.09a 0.13±0.02a

CF 1569±11b 1791±57ab 1813±84a 6.38±0.07a 0.0036±0.0008a 378±65a 462±60ab 454±64a 2.74±0.49ab 0.21±0.08a

BF 1592±5a 1813±19a 1814±24a 6.42±0.04a 0.0032±0.0002a 280±48b 426±13b 390±56a 2.18±0.26b 0.23±0.02a

Different lowercase letters in the same column indicate significant differences between treatments at 0.05 level. 
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2.5  不同施肥处理对植烟黄壤细菌、真菌群落结

构的影响 

对不同施肥处理土壤细菌群落组成分析发现，

在门水平上，BF 处理土壤细菌的多样性最高，属

于 25 个门，CF 处理属于 23 个门，NF 处理仅属于

22 个门。各处理放线菌门(Actinobacteria)、变形菌

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

门 (Acidobacteria) 相 对 丰 度 较 高 ， 分 别 为

38.40%–42.17%、15.87%–25.51%、11.26%–14.61%、

5.76%–15.83%，属于细菌优势菌群，相对丰度合

计为 82.06%–86.11%。对土壤细菌主要门进行方

差分析(表 3)，与 NF 处理比较，CF 处理和 BF 处

理均提高了拟杆菌门(Bacteroidetes)相对丰度；BF

处理拟杆菌门相对丰度分别是 NF 处理和 CF 处理

的 1.80 倍和 1.44 倍，BF 处理显著高于 NF 处理。

较之 NF 处理，CF 处理和 BF 处理均降低了装甲

菌门(Armatimonadetes)相对丰度，其中 CF 处理显

著低于 NF 处理。与 NF 处理相比，CF 处理和 BF

处理 Latescibacteria 相对丰度分别显著降低 0.09%

和 0.10%。处理间放线菌门(Actinobacteria)、变形

菌门(Proteobacteria)、绿弯菌门(Chloroflexi)、酸

杆菌门(Acidobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)、芽

单 胞 菌 门 (Gemmatimonadetes) 、 硝 化 螺 菌 门

(Nitrospirae)、浮霉菌门(Planctomycetes)、蓝细菌

门(Cyanobacteria)及疣微菌门(Verrucomicrobia)相

对丰度规律不明显。可见施用炭基肥改变了土壤

细菌主要门相对丰度，提高了拟杆菌门相对丰度，

降低了 Latescibacteria 相对丰度；与不施肥比较，

施 用 炭 基 肥 显 著 影 响 了 拟 杆 菌 门 和

Latescibacteria 相对丰度。与不施肥比较，施用常

规肥显著降低了装甲菌门和 Latescibacteria 相对

丰度。 

表 3.  不同施肥处理土壤细菌门水平主要菌群相对丰

度方差分析 

Table 3.  Variance analysis on relative abundance of 
chief bacterial community at phylum level in soil 
relative to different fertilization treatments 

Phylum 
Relative abundance/% 

NF CF BF 

Actinobacteria 40.10±0.94a 40.55±1.89a 39.96±1.81a

Proteobacteria 18.96±3.61a 20.59±1.13a 21.97±3.07a

Chloroflexi 13.42±1.12a 13.05±0.80a 12.02±0.92a

Acidobacteria 11.39±2.23a 9.35±0.46a 9.89±5.27a 

Firmicutes 4.94±0.28a 5.10±0.56a 4.35±1.34a 

Gemmatimonadetes 3.96±0.53a 4.02±0.17a 4.60±1.07a 

Nitrospirae 3.14±0.39a 3.55±0.39a 3.12±0.69a 

Bacteroidetes 0.84±0.19b 1.04±0.07ab 1.50±0.40a 

Planctomycetes 1.19±0.33a 0.70±0.11a 0.85±0.54a 

Cyanobacteria 0.29±0.20a 0.74±0.80a 0.28±0.14a 

Verrucomicrobia 0.51±0.13a 0.31±0.14a 0.35±0.20a 

Armatimonadetes 0.24±0.01a 0.17±0.04b 0.20±0.01ab

Latescibacteria 0.21±0.02a 0.12±0.03b 0.11±0.02b 

Different lowercase letters in the same line indicate significant 
differences between treatments at 0.05 level. 
 

在属水平，BF 处理土壤细菌群落多样性最

高，属于 436 个属，CF 处理属于 427 个属，NF

处理仅属于 417 个属。各处理土壤前 6 个相对丰

度较高的已知菌属依次为芽孢杆菌属(Bacillus)、

Gaiella、Solirubrobacter、硝化螺菌属(Nitrospira)、

玫瑰弯菌属(Roseiflexus)、芽球菌属(Blastococcus)。

对土壤细菌主要属进行方差分析(表 4)，较之 NF

处理，CF 处理和 BF 处理均降低了绿弯菌门未知

属相对丰度，BF 处理显著低于 NF 处理。与 NF

处理比较，CF 处理和 BF 处理均显著提高了热微

菌纲未知属相对丰度，CF 处理和 BF 处理分别是

NF 处理的 1.33 倍和 1.39 倍。由此可见，施用炭

基肥提高了热微菌纲未知属相对丰度，降低了绿

弯菌门未知属相对丰度；与不施肥比较，施用炭

基肥显著影响了热微菌纲未知属和绿弯菌门未知

属相对丰度。 
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表 4.  不同施肥处理土壤细菌属水平主要菌群相对丰度方差分析 

Table 4.  Variance analysis on relative abundance of chief bacterial community at genus level in soil relative to 
different fertilization treatments 

Genus 
Relative abundance/% 

NF CF BF 

g__norank_c__Acidobacteria 8.09±1.73a 6.60±0.51a 7.21±4.65a 

Bacillus 3.49±0.24a 3.63±0.24a 3.22±1.05a 

g__norank_o__Gaiellales 3.84±0.46a 3.15±0.40a 3.19±0.92a 

Gaiella 3.46±0.26a 3.09±0.05a 3.45±0.75a 

Solirubrobacter 3.27±0.18a 3.40±0.71a 3.23±0.21a 

Nitrospira 3.14±0.39a 3.55±0.39a 3.12±0.69a 

g__norank_f__Gemmatimonadaceae 2.67±0.29a 2.78±0.04a 3.19±0.85a 

Roseiflexus 3.02±0.25a 2.70±0.26a 2.91±0.63a 

g__norank_ p__Chloroflexi 2.92±0.33a 2.68±0.43ab 1.96±0.54b 

g__norank_o__Solirubrobacterales 2.42±0.65a 2.12±0.08a 2.16±0.58a 

g__norank_ c__Thermomicrobia 1.64±0.25b 2.18±0.14a 2.28±0.21a 

Blastococcus 1.80±0.29a 1.74±0.10a 2.05±0.53a 

Different lowercase letters in the same line indicate significant differences between treatments at 0.05 level. 
 

据表 5 可看出，在门水平上，不同施肥处理

土壤真菌群落组成差异较大，NF 和 CF 处理属于

6 个门，BF 处理仅属于 5 个门，无 Rozellomycota。

子囊菌门(Ascomycota)是不同施肥处理土壤真菌

群落的优势门类，NF 处理子囊菌门相对丰度最

高，CF 处理居中，BF 处理最低。BF 处理接合菌

门(Zygomycota)相对丰度比 NF 处理和 CF 处理分

别降低 5.22%和 4.51%，BF 处理显著低于其余两

处理。NF 处理壶菌门(Chytridiomycota)相对丰度

分别是 CF 处理和 BF 处理的 3.20 倍和 4.32 倍，

差异显著。可见施用炭基肥影响了土壤真菌主要

门相对丰度，显著降低了接合菌门；与不施肥比

较，显著降低了壶菌门相对丰度。 

不同施肥处理土壤真菌属水平组成分析(表 6)，

前 8 个 相 对 丰 度 较 高 的 真 菌 属 依 次 为 曲 霉 属

(Aspergillus)、镰刀菌属(Fusarium)、未分类的粪壳

菌纲(g__unclassified_c__Sordariomycetes)、被孢霉属

(Mortierella)、未分类的毛壳科(g__unclassified_ 

f__Chaetomiaceae)、赤霉菌属(Gibberella)、篮状菌

属(Talaromyces)、葡萄穗霉属(Stachybotrys)。与

CF 处理相比，BF 处理曲霉属相对丰度显著降低。

镰刀菌属、被孢霉属、葡萄穗霉属相对丰度由高

至低依次为 NF 处理、CF 处理、BF 处理；BF 处

理镰刀菌属相对丰度显著低于其余两处理；BF 处

理被孢霉属、葡萄穗霉属相对丰度显著低于 NF

处理。黑胫病、赤星病、白粉病等是烟草主要流行

的真菌病害，对生产可造成极其严重的经济损失，

其病原菌属疫霉属 (Phytophthora)、链格孢属 

 
表5.  不同施肥处理土壤真菌门水平相对丰度方差分析 

Table 5.  Variance analysis on relative abundance of 
fungal community at phylum level in soil relative to 
different fertilization treatments 

Phylum 
Relative abundance/% 

NF CF BF 

Ascomycota 89.82±3.01a 88.36±2.65a 70.94±38.85a

Zygomycota 7.40±3.66a 6.69±0.76a 2.18±0.87b 

Basidiomycota 1.62±0.57a 3.64±3.50a 24.55±39.58a

Unclassified  1.04±0.31a 1.18±1.15a 2.32±2.75a 

Glomeromycota 0.04±0.03a 0.10±0.12a 0.01±0.00a 

Chytridiomycota 0.06±0.03a 0.02±0.02b 0.01±0.01b 

Rozellomycota 0.01±0.02a 0.01±0.02a 0.00±0.00a 

Different lowercase letters in the same line indicate significant 
differences between treatments at 0.05 level. 
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(Alternaria)、白粉菌属(Erysiphe)。本次测序中，

各处理土壤样品均未检测出疫霉属。NF 处理土壤

链格孢属相对丰度最高，CF 处理居中，BF 处理

最低，BF 处理显著低于 NF 处理。NF 处理土壤白

粉菌属相对丰度最高，BF 处理其次。 

2.6  不同施肥处理下植烟黄壤细菌、真菌群落结

构对化学性质的响应 

选取不同施肥处理土壤细菌主要门类相对丰

度数据进行去趋势对应分析(DCA)，分析结果显示

四个轴中梯度最大值为 0.256，小于 3，为此，进

行冗余分析(RDA)。经 forward 分析，对细菌群落

结构的影响程度排前 3 位的土壤化学性质因子依

次为 pH、有效磷、阳离子交换量，蒙特卡罗检验

显示土壤 pH 影响显著(P=0.034)。由排序图(图 3-A)

可看出，第 1 轴解释了细菌群落结构 50.1%的变

异，第 2 轴解释了 23.9%变异。 
 

表 6.  不同施肥处理土壤真菌属水平菌群相对丰度方差分析 

Table 6.  Variance analysis on relative abundance of fungal community at genus level in soil relative to different 
fertilization treatments 

Genus 
Relative abundance/% 

NF CF BF 

Aspergillus 31.88±4.67ab 40.98±11.93a 16.68±9.08b 
Fusarium 17.79±3.40a 17.66±5.43a 5.83±0.89b 
g_unclassified_c_Sordariomycetes 2.25±0.50a 2.50±0.22a 15.09±25.11a 
Mortierella 7.31±3.69a 6.27±0.95ab 2.11±0.86b 
g_unclassified_f_Chaetomiaceae 2.37±1.03a 4.74±2.03a 8.75±12.95a 
Gibberella 5.45±2.90a 5.72±1.87a 2.83±1.38a 
Talaromyces 5.65±3.64a 1.09±1.02a 2.79±4.57a 
Stachybotrys 3.29±1.27a 1.64±1.11ab 0.90±0.71b 
Alternaria 0.06±0.02a 0.04±0.02ab 0.01±0.00b 
Erysiphe 0.002±0.003a 0.000±0.000a 0.001±0.001a 

Different lowercase letters in the same line indicate significant differences between treatments at 0.05 level. 

 

 
 

图 3.  土壤细菌(A)、真菌(B)门水平相对丰度与土壤化学性质冗余分析 

Figure 3.  Relationship between on relative abundance of bacterial (A), fungal (B) community at phylum level in 
soil and chemical property of soil by RDA. 
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选取不同施肥处理土壤真菌门类相对丰度数

据进行去趋势对应分析(DCA)，分析结果显示四个

轴中梯度最大值为 0.790，小于 3，为此，进行冗

余分析(RDA)。经 forward 分析，对真菌群落结构

的影响程度排前 3 位的土壤化学性质因子依次为

有效磷、pH、速效钾，蒙特卡罗检验显示土壤有

效磷影响显著(P=0.040)。两个排序轴共解释了真菌

群落结构 98.5%的变异，其中第 1 轴解释了 85.3%

变异(图 3-B)。 

3  讨论 

3.1  不同施肥处理对烤烟产量和植烟黄壤化学

性质的影响 

因为表面电荷的吸附作用[20]，生物炭能有效

滞留土壤中养分，对地球土壤生物化学过程尤其

营养元素循环可产生非常重要的作用[21]。在土柱

淋溶试验中，炭基肥降低氮素和钾素淋溶量[13]。

本研究结果表明，施用炭基肥显著提升土壤碱解

氮含量和有效磷含量，提升土壤速效钾含量、有

机碳含量和阳离子交换量。炭基肥处理烤烟增产

效果优于常规肥处理。 

3.2  不同施肥处理对植烟黄壤细菌、真菌群落丰

富度和多样性的影响 

不同施肥措施引起土壤生物化学环境的改

变，会间接影响微生物群落物种的丰富度和多样

性。本研究表明，炭基肥(BF)处理土壤细菌群落

实际观测的 OTUs 数量最大，显著大于其余两处

理；施肥、施用炭基肥提高土壤细菌群落丰富度

和多样性，可能与施肥带入的外源有机碳、氮源

促进土壤细菌生长和繁殖有关。炭基肥以生物炭

为肥料载体，通过生物炭、肥料建立和土壤微生

物的交互作用。生物炭较大的比表面积和多微孔

结构为细菌提供了良好的繁殖环境，同时生物炭

表面丰富的官能团，可吸附肥料中养分，为细菌

提供了易利用的有机碳氮及速效氮，促进细菌大

量定殖。本结果与前人研究结果类似。施用秸秆

生物炭显著增加了细菌 16S rRNA 基因拷贝数[22]。

与丁伟等[7]的研究报道基本吻合，有机无机肥配施

处理土壤多样性指数显著高于不施肥处理。添加

生物炭增加了土壤细菌丰富度，尤其高用量，增

加了土壤细菌群落 α 多样性[23]。本研究中炭基肥

与常规肥带入的外源有机物可能在数量、组分、

性质(分解转化)不同，导致细菌繁殖响应有差异。

本研究结果表明，炭基肥(BF)处理土壤真菌群落

实际观测的 OTUs 数量最小；施肥、施用炭基肥

降低土壤真菌群落丰富度和多样性。细菌和真菌

对土壤有机物的利用不同，细菌偏好繁殖于营养

丰富、有机物易分解的土壤环境中，底物周转快；

真菌易繁殖于低营养、难分解以及低氮含量有机

物的土壤环境[24]。本研究结论与陈坤等[25]研究近

似，炭基肥处理和生物炭配施化肥处理土壤真菌

PLFA 含量均低于猪厩肥配施化肥。在茶园同层土

壤中，多样性指数均呈现 CK(不施氮肥)>N300(施

化肥氮)>OM300(有机肥配施化肥氮)[26]。在东北黑

土长期定位试验同样发现，不施肥处理(CK)土壤

真菌 Chao 和 Shannon 指数均大于有机肥配施无机

肥处理(MNPK)[27]。研究比较亚马逊黑色土壤和生

物炭改良土壤，结果发现生物炭改良土壤真菌多

样性较未改良土壤低[28]。在红壤短期施用生物炭，

细菌多样性提高，真菌多样性降低[29]。 

3.3  不同施肥处理对植烟黄壤细菌、真菌群落结

构的影响 

土壤微生物群落结构与土壤理化性质关系密
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切，例如养分、pH、水分、通气状况等的改变，

都可能引起一些微生物群体快速繁殖成为优势群

落，引起群落结构的变化。本研究揭示，施用炭

基肥改变了土壤细菌主要门相对丰度，提高了拟

杆菌门相对丰度，降低了 Latescibacteria 相对丰

度；与不施肥比较，施用炭基肥显著影响了拟杆

菌门和 Latescibacteria 相对丰度。施用炭基肥提高

了热微菌纲未知属相对丰度，降低了绿弯菌门未

知属相对丰度；与不施肥比较，施用炭基肥显著

影响了热微菌纲未知属和绿弯菌门未知属相对丰

度。拟杆菌门与脂类、DNA 和蛋白质等有机物的

转换密切相关，这些有机物的利用和分解是碳循

环的重要组成部分[30]，施用炭基肥致使土壤拟杆

菌门菌群增加。本研究揭示，施用炭基肥影响了

土壤真菌主要门相对丰度，显著降低了接合菌门；

与不施肥比较，显著降低了壶菌门相对丰度。与

李瑞霞等[31]研究结论相似，施用棉花秸秆生物炭

显著降低接合菌门、壶菌门相对丰度。接合菌门

菌类被认为是葡萄糖和纤维素的降解菌。生物炭

颗粒可利用碳源的缺乏可能阻碍真菌的繁殖。本

研究中炭基肥处理土壤真菌群落多样性和结构发

生了变化，推测是否与生物炭表面吸附的物质对

其具有毒素作用以及干预根与根际微生物信号物

质传导有关[20]。本研究发现，在土壤真菌属水平，

施用炭基肥降低了曲霉属、被孢霉属、葡萄穗霉

属、链格孢属相对丰度，显著降低了镰刀菌属相

对丰度；与施用常规肥相比，曲霉属相对丰度显

著降低；与不施肥相比，被孢霉属、葡萄穗霉属、

链格孢属相对丰度显著降低。镰刀菌属是主要的

作物病原菌之一，可侵染多种作物(包括烟草)，造

成作物根腐、茎腐、穗腐等，导致严重减产。有

些镰刀菌还产生真菌毒素，造成人畜食物中毒[32]。

与 Yao 等[33]研究结果略有不同，前期三个取样时

期，镰刀菌属相对丰度随生物炭用量的增加而降

低，被孢霉属相对丰度影响不显著。黑胫病、赤星

病、白粉病等是烟草主要流行的真菌病害，对生产

可造成极其严重的经济损失，其病原菌属疫霉菌

属、链格孢属、白粉菌属。生态炭肥防治烟草黑胫

病的积极效果已被验证[34]。本研究结果表明，施用

炭基肥可能有助于降低烟草赤星病的发生几率。 

3.4  不同施肥处理下植烟黄壤细菌、真菌群落结

构对化学性质因子影响 

本研究冗余结果显示，pH 是影响土壤细菌群

落结构变化的主导因子，再次证实了前人的结    

论[25,35]。pH 对细菌群落结构的直接影响可能取决

于适宜细菌最佳生长的狭窄变化范围[36]。本研究

冗余结果显示，有效磷是影响土壤真菌群落结构

变化的主导因子，与丁建莉等[27]的报道吻合，土

壤有效磷、铵态氮和硝态氮是不同施肥条件下影

响黑土真菌群落结构变化的重要因素。 

4  结论 

施用炭基肥显著提升土壤碱解氮含量和有效

磷含量，提升土壤速效钾含量、有机碳含量和阳

离子交换量。土壤生物化学环境的改变(外源有机

碳、氮增加以及生物炭孔隙的吸附等)，进而影响

土壤细菌多样性和结构特征。炭基肥施用后，土

壤细菌物种 OTUs 数量、群落丰富度和多样性增

加，拟杆菌门和热微菌纲未知属相对丰度提高，

Latescibacteria 和绿弯菌门未知属相对丰度降低。

数量丰富和物种多样的细菌有益于土壤养分的转

化，提升土壤生物化学功能，维持土壤生态健康，

促进烤烟增产。施用炭基肥，土壤养分有效性提
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升，对难分解有机物的降解需求下降，引发真菌

物种间竞争，同时生物炭表面吸附的物质可能对

其产生毒素作用以及干预根际菌群信号，降低土

壤真菌群落丰富度和多样性，显著降低接合菌门

和镰刀菌属相对丰度，降低链格孢属相对丰度，

这可能有助于降低烟草赤星病的发生几率。不同

施肥处理下，土壤 pH 和有效磷分别是影响细菌、

真菌群落结构变化的主导因子。综上，炭基肥引

发土壤生物化学环境改变(养分吸持、生物炭孔隙

的吸附作用、生物炭表面物质的信号干预等)，进

而导致土壤细菌、真菌群落结构和多样性发生变

化，优化土壤生态。为应用炭基肥培育植烟黄壤

肥力提供了重要科学参考。 
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Effect of biochar-based fertilizer on bacterial and fungal 
community composition, diversity in tobacco-planting    
yellow soil 
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Abstract: [Objective] This study was to explore the effect of biochar-based fertilizer application on the 

microbiological mechanism of the quality of tobacco-planting yellow soil. [Methods] In 2016, 3 different 

treatments were designed: no fertilizer (NF), conventional fertilizer (CF) and biochar-based fertilizer (BF). Illumina 

miseq sequencing was applied to analyze soil bacterial and fungal communities. [Results] Compared with NF and 

CF treatments, the yield of flue-cured tobacco was increased, the contents of soil alkaline hydrolyzed N and 

available P were increased significantly in the BF treatment. In the BF treatment, the number of operational 

taxonomic units (OTUs, 1592), abundance and diversity indexes of soil bacterial community were the highest. 

However, the number of OTUs (280), abundance and diversity indexes of soil fungal community were the lowest. 

The relative abundance of Bacteroidetes (1.50%) was increased in the BF treatment, whereas Latescibacteria 

(0.11%) was decreased. There were significant differences in the relative abundance of Bacteroidetes and 

Latescibacteria between BF and NF treatments. In addition, BF significantly decreased the relative abundance of 

Zygomycota (2.18%). Compared with the NF treatment, the relative abundance of Chytridiomycota (0.01%) was 

significantly decreased in the BF treatment. BF changed the fungal community at the genus level and significantly 

decreased the relative abundance of Fusarium (5.83%). Compared with the NF treatment, the relative abundance of 

Mortierella (2.11%), Stachybotrys (0.90%) and Alternaria (0.01%), was decreased significantly in the BF 

treatment. The most important soil factor causing the change of bacterial community structure was pH, and the most 

important soil factor causing the change of fungal community structure was available P. [Conclusion] 

Biochar-based fertilizers cause changes in soil biochemical environment, lead to changes in community structure, 

diversity of soil bacteria and fungi and then optimize soil ecology. 

Keywords: tobacco, biochar, biochar-based fertilizer, yellow soil, bacteria, fungi, high-throughput sequencing 
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