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摘  要：【背景】细菌群落在土壤养分循环中扮演着重要角色，并且土壤理化性质及作物产量会对

其产生一定的影响。【目的】明确河套灌区滴灌条件下聚丙烯酰胺和生物炭共施对土壤细菌群落多

样性及结构组成、理化因子和玉米产量的影响。【方法】设置对照(CK)、聚丙烯酰胺 22.5 kg/hm2+
生物炭 9 000 kg/hm2 (PB1)、聚丙烯酰胺 22.5 kg/hm2+生物炭 13 500 kg/hm2 (PB2)和聚丙烯酰胺  
22.5 kg/hm2+生物炭 18 000 kg/hm2 (PB3)这 4 个不同处理，利用高通量测序技术研究土壤细菌群落

与环境因子和玉米产量的相互关系。【结果】与 CK 相比，PB1 和 PB2 处理均提高了土壤细菌群落

的 α 多样性指数(Chao1 指数和 Shannon 指数)。聚丙烯酰胺和生物炭共施可改变土壤细菌群落结构

组成，不同处理的土壤细菌优势类群为变形菌门(Proteobacteria)和 Subgroup_6。PB1 处理的土壤

水解氮和 PB2 处理的有效钾含量增加较为明显，且 PB2 处理的综合土壤肥力排名位于首位。冗余

分析表明 pH 是影响细菌群落结构(门、属水平)的主要环境因子。PB2 处理玉米的穗长、秃尖长、

行粒数和百粒重均为最高。放线菌门(Actinobacteria)、Subgroup_6 和 RB41 对玉米行粒数的增加起

正向促进作用，Skermanella 对玉米穗长的增加起正向促进作用。【结论】滴灌条件下聚丙烯酰胺和

生物炭共施可通过改变土壤理化性质直接或间接增加细菌群落的多样性并改变细菌群落结构，从

而提高玉米产量，且 PB2 处理效果最为明显。 
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Abstract: [Background] Bacterial community plays an important role in soil nutrient cycling and 
meanwhile is affected by soil physical and chemical properties and crop yield. [Objective] To study 
the effects of co-application of polyacrylamide (PAM) and biochar on soil bacterial diversity and 
community structure, soil physical and chemical factors, and maize yield in Hetao irrigation area 
under drip irrigation. [Methods] We designed four treatments: control (CK, no polyacrylamide or 
biochar), 22.5 kg/hm2 polyacrylamide+9 000 kg/hm2 biochar (PB1), 22.5 kg/hm2 polyacrylamide+  
13 500 kg/hm2 biochar (PB2), and 22.5 kg/hm2 polyacrylamide+18 000 kg/hm2 biochar (PB3), to 
investigate the relationship among soil bacterial community, environmental factors, and maize yield 
by high-throughput sequencing technology. [Results] Compared with CK, PB1 and PB2 improved 
the alpha diversity indexes (Chao 1 and Shannon index) of soil bacteria. The co-application of 
polyacrylamide and biochar changed the structure of soil bacterial community, and the dominant 
groups of soil bacteria in different treatments were Proteobacteria and Subgroup_6. PB1 and PB2 
significantly increased the content of available nitrogen and available potassium, respectively, and the 
comprehensive soil fertility was the highest in PB2 treatment. Redundancy analysis showed that pH 
was the main environmental factor affecting the bacterial community structure at the phylum and 
genus levels. The ear length, bald tip length, kernel number per row, and 100-kernel weight of maize 
in PB2 treatment were the highest. Actinobacteria, Subgroup_6, and RB41 played a positive role in 
increasing the kernel number per row, and Skermanella in increasing the ear length. [Conclusion] 
Under drip irrigation, co-application of polyacrylamide and biochar can directly or indirectly increase 
bacterial diversity and alter bacterial community structure by changing soil physical and chemical 
properties to improve maize yield, and PB2 treatment demonstrates the best performance. 
Keywords: microbial community structure; polyacrylamide; biochar; drip irrigation; 
high-throughput sequencing; physical and chemical factors 

土壤细菌是数量最多、分布最广泛的微生物

类群[1]，在保持土壤肥力等方面起重要作用。不

同施肥条件可以直接或间接改变细菌群落结构

及多样性，并且会受到土壤 pH、有机质含量等

环境因子的影响[2-3]。生物炭(biochar, BIC)具有

较强的吸附性，可与土壤黏土矿物有机质形成团

聚体。生物炭中含大量碳[4]，可以为土壤细菌提

供较好的生长环境，最终影响其多样性。聚丙烯
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酰胺(polyacrylamide, PAM)有较好的絮凝性，其功

能是提高土壤结构稳定性和水分利用率、减少肥

料流失[5]，从而间接改变菌群结构[6]。河套灌区是

以黄河水灌溉为主[7]，这种灌溉方式会导致土壤盐

碱化和大量水资源的浪费。然而滴灌水肥一体化

技术不仅可以提高水肥利用效率，并且可减轻土壤

盐渍化程度[8]，同时也有研究发现滴灌条件下能增

加土壤细菌多样性指数和改变细菌群落结构[9-10]。 
目前对于 PAM 和生物炭的共同施用对土壤

细菌群落的研究相对较少。因此，本文在滴灌条

件下，展开 BIC (9 000、13 500 和 18 000 kg/hm2)
和 PAM (22.5 kg/hm2)的联合应用研究，并基于

PE250 测序平台，对滴灌条件下 PAM 和不同梯

度生物炭共施对土壤细菌群落结构进行分析，并

讨论群落组成与环境因子、玉米产量指标间的深

层联系，以期为该地区农业发展提供微生物方面

的基础资料，同时也为河套灌区发展农业节水提

供理论依据。 

1  材料与方法 
1.1  试验地概况 

2021 年 4−10 月在内蒙古巴盟临河区双河镇

进步村(40°34′N−44°17′N, 107°6′E−107°44′E)进
行试验。该地区属于温带大陆性气候，年均降雨

量为 141.2 mm，年均气温是 6.8 ℃，无霜期为

140 d 左右，昼夜温差和蒸发量均较大。该试验地

土壤类型为粉砂质黏壤土，其化学性质如表 1 所示。 

1.2  试验设计 
试验地各小区面积均为 120 m2，共 4 个小

区，供试作物为玉米，各个小区周边设置面积大

小相同的保护行。在滴灌条件下，共设置 CK (对
照处理)、PAM+BIC1 (聚丙烯酰胺 22.5 kg/hm2+
生物炭 9 000 kg/hm2)、PAM+BIC2 (聚丙烯酰胺

22.5 kg/hm2+生物炭 13 500 kg/hm2)和 PAM+BIC3 
(聚丙烯酰胺 22.5 kg/hm2+生物炭 18 000 kg/hm2)
这 4 个不同处理，每个处理 3 个重复，分别用

CK、PB1、PB2 和 PB3 表示。种植时施入底肥

磷酸二铵 600 kg/hm2，不同处理施入不同量的

PAM 和 BIC。在玉米整个生育期内每 7–10 天进

行一次滴灌，共计约 10 次，每次滴灌使用水肥

一体化技术进行液体肥的追施，液体肥配方比例

为尿素、五氧化二磷、氧化钾的比例。追肥配方

及亩用量、各配方中微量元素的比例如表 2 和表

3 所示。 
 

表 1  土壤理化性质 
Table 1  The physicochemical properties of soil 
指标 Index 数值 Numerical value 

含水量 Water content (%) 16.2  

颗粒组成 
Particle composition (%) 

 

砾 Gravel (20−2 mm)  0.0  

砂 Sand (2.00−0.02 mm)  27.0  

粉砂粒 Silty sand (0.020−0.002 mm)  49.5  

粘粒 Clay particle (<0.002 mm)  23.5  

pH 7.9  

电导率 Conductivity (mS/cm) 0.3  

水解氮 Hydrolyzed nitrogen (mg/kg) 67.2  

有效磷 Available phosphorus (mg/kg) 10.6  

有效钾 Available kalium (mg/kg) 241.0  
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表 2  试验田追肥配方及用量信息 
Table 2  Formula and amount of topdressing in experimental field 
追肥配方 
Topdressing formula 

施用时期 
Application period 

次数 
Number of times 

配方比例 
Formula proportion 

配方肥用量 
Dosage of formula  
fertilizer (kg/hm2) 

苗期配方 
Seeding formula 

出苗到拔节前 
From seeding to jointing stage 

1 8:3:1 300 

穗期配方 
Heading formula 

拔节到灌浆初 
From jointing to early filling stage 

4−5 12.5:1:2.5 1 050 

花粒期配方 
Florescence formula 

灌浆初到成熟前 
From early filling to mature stage 

1−2 12.5:1:1 225 

合计 Total / 8−10 / 1 575 
/：无法合计 
/: Cannot be totaled. 

 

表 3  施用肥料中各配方微量元素比例表 
Table 3  The proportion of trace elements in each formula of fertilizer application (%) 
Item 8:3:1 12.5:1:2.5 12.5:1:1 
有机质 Organic matter 5.000  10.000  10.000  

锌 Zinc 0.167  0.094  0.000  

锰 Manganese 0.048  0.024  0.000  

硼 Boron 0.018  0.009  0.000  

铁 Iron 0.012  0.006  0.000  

铜 Copper 0.002  0.001  0.000  

钼 Molybdenum 0.000  0.000  0.000  
pH 4.460  4.340  4.630  

 

1.3  样品采集 
在玉米抽穗期 (8 月份 )取土壤样品 (耕层

0−30 cm)。为保证无菌条件下取样，每个小区取

样前均进行土钻和手套的消毒。各小区选五点取

样后混匀，去除残渣分别装入 2 个自封袋，进行

标记后迅速放入装有干冰的容器中。完成取样

后，一部分土样用冰袋包装邮寄至土壤微生物检

验检测公司；另一部分土样经过处理后保存用于

土壤化学性质的测定。 

1.4  主要试剂和仪器 
DNA 提取试剂盒 Omega Soil DNA Kit，

Omega Bio-Tek 公司；Axygen 凝胶回收试剂盒和

Q5® High-Fidelity DNA Polymerase 高保真聚合

酶，NEB 公司；Quant-iT PicoGreen dsDNA Assay 
Kit 荧光剂、TAE 琼脂糖凝胶电泳缓冲液和

Agarose 琼脂糖凝胶试剂， Invitrogen 公司；

DL2000 DNA Marker，TaKaRa 公司；其他试剂

均为分析纯。 
NanoDrop 超微量紫外分光光度计，Thermo 

Scientific 公司；电泳仪，北京六一生物科技公

司；凝胶成像系统，北京百晶公司；研磨仪器，

上海净信公司；PCR 扩增仪，ABI 公司；酶标

仪，Bio-Tek 公司；pH 计和电导率仪，上海仪电

科学仪器公司；紫外可见分光光度计，北京普析

仪器有限公司；智能数显多功能油水浴锅，上海

锦赋实验仪器设备有限公司；生化培养箱，上海

坤天实验室仪器有限公司；火焰光度计，上海傲

谱分析仪器有限公司。 

1.5  土壤微生物样品的测定 
土壤细菌样品送至南京派森诺基因科技有 
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限公司进行分析测定，测序平台为 PE250。对于

预处理完成的样品，采用 Omega Soil DNA Kit

提取核酸，对抽提完成的 DNA 进行 0.8%琼脂糖

凝胶电泳判断分子大小，利用 Nanodrop 超微量

紫外分光光度计进行定量。本试验目标片段是

468 bp，土壤细菌 16S rRNA 基因区域为 V3−V4

区，引物为 338F (5′-barcode+ACTCCTACGGG 
AGGCAGCA-3′)和 806R (5′-GGACTACHVGGG 

TWTCTAAT-3′)[11]，正向引物中的 barcode 是 1 个

7−10 个碱基的寡核苷酸序列，用来区分同一文库

中的不同样品。PCR 反应条件：98 ℃ 5 min；98 ℃ 

30 s，53 ℃ 30 s，72 ℃ 45 s，25 个循环；72 ℃      

5 min；12 ℃保存。PCR 采用 NEB Q5 DNA 高保

真聚合酶，其反应体系为：5 μL 的 high GC   

buffer (5×)，5 μL 的 reaction buffer (5×)，0.25 μL

的 Q5 high-fidelity DNA polymerase，各 1 μL 的

正向和反向引物(0.01 mol/L)，2 μL 的 dNTPs 

(0.01 mol/L)，2 μL 的模板 DNA 和 8.75 μL 的

ddH2O。PCR 扩增产物进行 2%琼脂糖凝胶电泳，

切取目的片段用 Axygen 凝胶回收试剂盒回收目的

片段。 

1.6  土壤化学性质的测定 
参照《土壤农化分析》[12]的方法，使用 pH

计和电导率仪测定土壤 pH、电导率；采用

NaHCO3
−紫外分光光度法、重铬酸钾容量法、碱

解扩散法、NH4OAc−原子吸收法和重量法分别测

定土壤有效磷、有机碳、水解氮、有效钾和全盐

含量。 

1.7  数据处理  
试验数据分析基于南京派森诺基因科技有

限公司所提供的云服务(https://www.genescloud. 

cn/home)进行。使用 SPSS25 进行相关性、主  

成分和方差分析，Excel 2010 整理数据和制作

图表。 

2  结果与分析 

2.1  PAM 和生物炭共施对土壤细菌群落

的影响 
2.1.1  PAM 和生物炭共施对土壤细菌群落 α 多

样性的影响 
与 CK 相比，所有处理均提高了土壤细菌群

落的多样性(Shannon)指数，最高的是 PB2 处理

(11.05)；PB1 和 PB2 处理提高了土壤细菌群落

的丰富度(Chao1)指数，其中最高的是 PB1 处理

(6 816.34)，其次为 PB2 处理(6 826.06)，而 PB3

处理有所下降(6 220.78)；不同处理的均匀度

(Pielou_evenness)和覆盖度 (Goods_coverage)指

数均达到 0.88 和 96%以上，这说明测序深度  

可以满足分析要求，并能反映土壤物种多样性

(图 1)。 
 

 
 

图 1  不同处理对土壤细菌群落 α多样性的影响 
Figure 1  Effects of different treatments on alpha 
diversity of soil bacterial community. 
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2.1.2  PAM 和生物炭共施对土壤细菌群落 β 多

样性的影响 
图 2 是不同处理土壤细菌群落组成的非度

量多维尺度分析 (non-metric multidimensional 

scaling analysis, NMDS)，其应力函数值(stress)

为 0.069 1，当此值小于 0.2 时，说明 NMDS 排

序效果良好且分析结果较为可靠。PB1 和 PB2

处理与 CK 处理的距离较远，说明其与 CK 处理

的土壤细菌群落的组成差异较大。 
2.1.3  PAM 和生物炭共施对土壤细菌群落结构

(门水平)的影响 
由图 3 可知，不同处理的土壤细菌优势门都

是变形菌门(Proteobacteria)，分别占总物种的

31.89% (CK)、30.70% (PB1)、30.14% (PB2)和

30.83% (PB3)；其次为放线菌门(Actinobacteria)，

分别占总物种的 22.62%、24.40%、25.14%和

23.72%；酸杆菌门(Acidobacteria)分别占总物种

的 15.84%、14.63%、15.06%和 16.24%。与 CK

相比，PB1、PB2 和 PB3 处理下变形菌门的相对

丰度分别降低了 3.74%、5.50%和 3.34%；PB1、

PB2 和 PB3 处理下放线菌门的相对丰度分别提

高了 7.85%、11.10%和 4.84%；PB3 处理提高了

酸杆菌门的相对丰度(2.53%)，而 PB1 和 PB2 处

理则有所降低(7.59%和 4.88%)。 
2.1.4  PAM 和生物炭共施对土壤细菌群落结构

(属水平)的影响 
由图 4 可知，不同处理的土壤细菌优势属均

为 Subgroup_6，分别占总物种的 8.06% (CK)、

7.30% (PB1)、7.54% (PB2)和 8.21% (PB3)；其次

为 Skermanella，分别占总物种的 2.90%、2.70%、 
 

 
 

图 2  不同处理对土壤细菌群落 NMDS 的影响 
Figure 2  Effects of different treatments on NMDS 
of soil bacterial community.  

 

 
图 3  不同处理对门水平细菌群落相对丰度的影响 
Figure 3  Effects of different treatments on relative abundance of bacterial communities at the phylum level. 
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3.36%和 2.65%；以及 RB41，分别占总物种的

2.94%，2.67%，2.62%和 2.78%。与 CK 相比，

PB1 和 PB2 处理下 Subgroup_6 的相对丰度分别

降低了 9.40%和 6.45%，而 PB3 处理提高了

1.78%；PB1 和 PB3 处理下 Skermanella 的相对

丰度分别降低了 6.70%和 8.58%，而 PB2 处理提

高了 15.82%；PB1、PB2 和 PB3 处理下 RB41
的相对丰度分别降低了 9.11%、10.81%和 5.38%。 
2.2  PAM 和生物炭共施对土壤理化性质

的影响 
由表 4 可看出，PAM 和不同梯度生物炭共施

能够改善土壤化学性质。与 CK 相比，各处理均显

著增加土壤 pH 值，但电导率和全盐含量均有所降

低，且不存在显著性差异；PB1 处理可增加土壤水

解氮的含量，其增幅为 15.81%；PB2 处理可提高

有效钾含量，其增幅为 7.21%；各处理土壤有机碳、

有效磷含量均有所提高，但不存在显著性差异。 
通过总方差解释表可以看到前 2 个成分的

累计值为 87.81%，这说明前 2 个主成分能够代

表 7 个指标来分析，按贡献率大小依次为 pH、

全盐含量(表 5)。由表 6 可知，经土壤肥力综合

评估后，PB2 处理位于首位，其次为 PB1 和 PB3
处理的土样，综合肥力最低的为空白土样。 
2.3  细菌多样性指数与土壤理化因子的相

关性分析 
Shannon指数和 Chao1指数反映了土壤细菌

α 多样性，NMDS1 指数和 NMDS2 指数反映了

土壤细菌 β 多样性指数。由相关性来看，Shannon
指数与 pH 呈显著正相关(P<0.05)；NMDS1 与

AK 呈显著负相关(P<0.05) (表 7)。 
 

 
图 4  不同处理对属水平细菌群落相对丰度的影响 
Figure 4  Effects of different treatments on relative abundance of bacterial communities at the genus level. 
表 4  不同处理对土壤化学性质的影响 
Table 4  Effects of different treatments on soil chemical properties 
处理 
Treatment 

pH 电导率 
Conductivity 
(mS/cm) 

全盐 
Total salt 
(g/kg) 

有机碳 
Organic 
matter (g/kg) 

水解氮 
Hydrolyzed 
nitrogen (mg/kg) 

有效磷 
Available 
phosphorus (mg/kg) 

有效钾 
Available kalium 
(mg/kg) 

CK 7.49±0.07c 0.29±0.11a 1.28±0.24a 11.21±1.75a 95.33±24.68a 7.44±2.15a 229.00±33.62a 
PB1 7.59±0.04b 0.28±0.06a 1.24±0.11a 12.85±1.11a 110.40±60.84a 12.21±7.77a 231.50±19.53a 
PB2 7.67±0.04a 0.27±0.05a 1.22±0.12a 12.16±1.94a 86.01±25.83a 11.63±2.14a 245.50±36.89a 
PB3 7.66±0.02a 0.28±0.05a 1.24±0.12a 11.53±2.12a 84.22±35.16a 13.25±1.83a 229.40±23.73a 
同列不同字母表示差异显著(P<0.05)，下同 
Different letters in the same column indicate significant difference at 0.05 level, the same below. 
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表 5  土壤理化因子主成分分析的特征值与方差分析贡献率结果 
Table 5  Results of eigenvalue and variance analysis contribution rate of principal component analysis of soil 
physicochemical factors 
成分 
Component 

初始特征值 
Initial eigenvalue 

提取载荷平方和 
Distill the sum of squares of loads 

主成分特征值 
Principal 
component 
eigenvalue 

方差百分比 
Percentage 
variance 

累积百分率 
Cumulative 
percentage (%) 

提取因子特征值 
Extract factor 
eigenvalues 

方差百分比 
Percentage 
variance 

累积百分率 
Cumulative 
percentage (%) 

pH 4.469  63.843  63.843  4.469  63.843  63.843  

全盐 Total salt 1.677  23.964  87.806  1.677  23.964  87.806  

电导率 
Electrical conductivity 

0.854  12.194  100.000     

有机碳 Soil organic carbon 7.79E−16 1.11E−14 100.000     

水解氮 Hydrolyzed nitrogen 3.78E−16 5.4E−15 100.000     

有效磷 Available phosphorus 3.26E−17 4.66E−16 100.000     

有效钾 Available kalium −5.87E−17 −8.38E−16 100.000     

 
表 6  主成分得分与综合得分结果 
Table 6  Results of principal component score and comprehensive score 
处理 
Treatment 

主成分得分 
Principal component score 

综合得分 
Comprehensive score 

排名 
Ranking 

F1 F2 F 
CK −21.01 −15.12 −17.00 4 
PB1 −5.25 −3.79 −4.25 2 
PB2 39.97 34.81 33.76 1 
PB3 −13.71 −15.90 −12.52 3 

 
表 7  细菌多样性指数和土壤理化因子的相关性分析 
Table 7  Correlation analysis between bacterial diversity index and soil physicochemical factors 
相关性 
Correlation 

pH TS EC SOC HN AP AK Chao1 Shannon NMDS1 NMDS2 

pH 1.000            
TS −0.511* 1.000           
EC −0.470* 0.961** 1.000          
SOC 0.090  0.140  0.100  1.000         
HN −0.360 0.467* 0.480* −0.050 1.000        
AP 0.420  −0.050 −0.070 0.140  −0.070 1.000       
AK 0.040  0.210  0.150  0.652** 0.000  0.250  1.000      
Chao1 0.280  −0.290 −0.200 0.170  −0.100 0.220  0.280  1.000     
Shannon 0.475* −0.410 −0.290 0.030  −0.180 0.050  0.010  0.804** 1.000    
NMDS1 0.440  −0.340 −0.250 −0.240 −0.260 −0.080 −0.445* 0.450* 0.555* 1.000   
NMDS2 0.170  0.070  0.130  −0.150 −0.070 0.080  −0.060 0.050  0.110  0.000  1.000  

*: P<0.05; **: P<0.01. The same below.  
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2.4  细菌群落结构与土壤理化因子的RDA
冗余分析 

在门水平上，选取所有物种与土壤理化因子 

进行冗余分析(图 5A)，RDA1 和 RDA2 可以解

释土壤细菌群落结构总差异，分别为 13.38%和

5.27%。土壤环境因子 pH 对细菌群落结构组成

 
图 5  土壤细菌群落结构与化学性质的 RDA 分析   A：门水平上土壤细菌群落结构与化学性质的相关

性分析. B：属水平上土壤细菌群落结构与化学性质的相关性分析 
Figure 5  RDA analysis of soil bacteria structure with chemical properties. A: The correlation analysis of soil 
bacterial community structure and chemical properties at the phyla level. B: The correlation analysis of soil 
bacterial community structure and chemical properties at the genus level. 
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的影响最大，其次是水解氮(hydrolyzed nitrogen 
hydrolyzed nitrogen, HN)和全盐(total salt, TS)。
变形菌门 (Proteobacteria) 与土壤有机碳 (soil 
organic carbon, SOC)、有效钾(available kalium, 
AK)、HN、TS、电导率(electrical conductivity, EC)
和有效磷(available phosphorus, AP)含量呈正相

关关系；放线菌门(Actinobacteria)、芽单胞菌门

(Gemmatimondetes)与土壤 pH 和 AP 含量呈正相

关关系；酸杆菌门(Acidobacteria)与土壤 AK 和

SOC 呈正相关关系；浮霉菌门(Planctomycetes)、
绿弯菌门(Chloroflexi)与土壤 HN、AK 和 SOC 含

量呈正相关关系；拟杆菌门(Bacteroidetes)与土

壤 AP、EC 和 TS 呈正相关关系；己科河菌门

(Rokubacteria)与土壤 pH 呈正相关关系。 
在属水平上，选取丰度前 50 的物种与土壤

理化因子进行冗余分析(图 5B)，RDA1 和 RDA2
分别为 29.55%和 4.3%。土壤环境因子 pH 对细

菌群落结构组成的影响最大，其次是 AP 和 HN。

嗜盐单胞菌属(Halomonas)与土壤 HN、EC、TS、

AK 和 SOC 含量呈正相关关系；Subgroup_6 与

EC、TS、pH、AK 和 SOC 含量呈正相关关系；

Skermanella、杆状孢囊菌属(Virgisporangium)与
土壤 HN、AP 和 pH 呈正相关关系；溶杆菌属

(Lysobacter)、芽球菌属(Blastococcus)与土壤 pH、

AP、HN、EC 和 TS 为正相关关系。 

2.5  不同处理下成熟期玉米指标差异 
在表 8 中，PB2 处理的玉米穗长、秃尖长、

玉米行粒数和百粒重均为最高，而且与 CK 相

比，玉米穗长和百粒重均显著提高了 8.35%和

5.88% (P<0.05)。PB1 和 PB3 处理各项指标的变

化却不显著，甚至有所降低。 

2.6  成熟期玉米指标与土壤细菌群落结构

的相关分析 
在 门 水 平 上 ( 表 9 ) ， 玉 米 穗 长 与

Gemmatimonadetes 呈显著负相关关系(P<0.05)，
玉米行粒数与 Actinobacteria 呈显著正相关关系

(P<0.05)，而与 Acidobacteria 呈显著负相关关系

(P<0.05)。在属水平上(表 10)，玉米穗长与 
 

表 8  不同处理成熟期玉米相关指标差异 
Table 8  Differences of related indexes of corn with different treatments on maturation period 
处理 
Treatment 

穗长 
Ear length (cm) 

秃尖长 
Bald tip length (cm) 

行粒数 
Kernel number per row (grain) 

百粒重 
100-kernel weight (g) 

CK 21.19±1.18ab 1.30±0.71a 43.56±1.24a 34.00±4.36ab 
PB1 21.83±1.53ab 1.26±0.69a 44.56±3.36a 32.33±0.50b 
PB2 22.96±1.32a 1.61±1.14a 45.33±3.28a 36.00±2.29a 
PB3 20.50±1.92b 1.51±0.50a 42.56±2.79a 29.33±3.21c 

 

表 9  玉米指标与土壤细菌(门水平)的相关性分析 
Table 9  Correlation analysis between maize index and soil bacteria (phylum level) 
指标 
Index 

穗长 
Ear length (cm) 

秃尖长 
Bald tip length (cm) 

行粒数 
Kernel number per row (grain) 

百粒重 
100-kernel weight (g) 

Proteobacteria 0.243 −0.090 0.236 −0.217 
Actinobacteria 0.289 0.351 0.534* 0.175 
Acidobacteria −0.385 −0.090 −0.641** −0.056 
Chloroflexi −0.069 −0.084 −0.299 0.156 
Gemmatimonadetes −0.461* 0.021 −0.349 0.015 
Rokubacteria −0.034 0.253 −0.156 0.184 
Bacteroidetes −0.336 −0.417 −0.051 −0.215 
Planctomycetes −0.081 −0.260 −0.157 0.036 
Firmicutes 0.185 0.094 0.158 0.305 
Nitrospirae −0.109 −0.066 −0.374 0.155 
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表 10  玉米指标与土壤细菌(属水平)的相关性分析 
Table 10  Correlation analysis between maize index and soil bacteria (genus level) 
指标 
Index 

穗长 
Ear length (cm) 

秃尖长 
Bald tip length (cm) 

行粒数 
Kernel number per row (grain) 

百粒重 
100-kernel weight (g) 

Subgroup_6 −0.369 −0.142 −0.523* −0.104 
Skermanella 0.449* 0.237 0.263 0.101 
RB41 −0.416 −0.064 −0.698** −0.159 
Rokubacteriales −0.034 0.253 −0.156 0.184 
Halomonas 0.097 −0.099 0.159 −0.150 
KD4-96 −0.040 0.149 −0.409 0.053 
MND1 0.156 0.136 −0.111 0.288 
67-14 −0.143 0.315 −0.009 0.205 
Blastococcus −0.032 0.000 −0.123 −0.030 
Sphingomonas −0.364 −0.086 −0.386 −0.197 
 
Skermanella 呈显著正相关关系(P<0.05)，玉米行

粒数与 Subgroup_6 和 RB41 呈显著负相关关系

(P<0.05)。 

3  讨论 
诸多研究结果表明，PAM 和生物炭对土壤

微生物丰富度及多样性产生显著影响[13-14]，本文

结果与文献一致。PB1 和 PB2 处理均提高了土

壤细菌群落的丰富度指数(Chao1)和多样性指数

(Shannon)。 
在门水平上，变形菌门(Proteobacteria)是最

为 优 势 的 土 壤 细 菌 门 ， 其 次 为 放 线 菌 门

(Actinobacteria)和酸杆菌门(Acidobacteria)。该试

验地位于河套灌区，其土壤为轻度盐渍化土  
壤，变形菌门可能是盐渍化土壤中的主要优势群

落[15-17]。与 CK 相比，各处理均提高了放线菌门

的相对丰度，放线菌门具有丝状形态，可以降解

和利用外源有机物[18]，因此将 PAM 和生物炭施

入盐渍化土壤后，可为放线菌门提供较多营养物

质，使其成为第二大优势菌群，且玉米行粒数与

放线菌门为显著正相关关系(表 9)。有研究表明

酸杆菌门是嗜酸细菌，且一般出现在酸性较高的

土壤中[19]。本研究中 PB1 和 PB2 处理均降低酸

杆菌门的相对丰度，这可能是因为生物炭为碱性

物质且 pH 值高，而且玉米行粒数与酸杆菌门为

显著负相关关系(表 9)，因此呈现此趋势。 
在属水平上，所有已知菌属只占 40%左右，

未知菌属较多，这说明该试验地土壤中有大部分

未被挖掘的菌属。不同处理的土壤细菌优势属都

是 Subgroup_6，其次为 Skermanella 和 RB41。
本研究中 PB1 和 PB2 处理降低了 Subgroup_6 和

RB41 的相对丰度，这可能是因为 Subgroup_6
和 RB41 同属于酸杆菌门[20]，因此和酸杆菌门的

变化呈现相同的变化趋势，且玉米行粒数与

Subgroup_6 和 RB41 呈显著负相关关系(表 10)，
这说明 Subgroup_6 和 RB41 在该土壤中不适宜

生存。PB2 处理提高了 Skermanella 的相对丰度，且

对于增加玉米穗长有显著作用(表 10)，Skermanella
为典型的生物固氮菌[21]，其增加使得土壤氮素

养分含量提高。NMDS 和差异性分析表明，PB1
和 PB2 处理与 CK 处理的土壤细菌群落物种丰

度组成差异较大，这也说明 PAM 和生物炭共施

使得群落结构发生了显著变化。 
土壤理化性质也影响着土壤细菌群落的变

化[22]。α多样性指数(Shannon)与 pH 呈显著正相关

(P<0.05)，β多样性指数(NMDS1)与有效钾含量呈
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显著负相关(P<0.05) (表 7)，这说明影响群落多样

性的环境因子主要是 pH 与有效钾含量。土壤环境

因子 pH 是影响土壤细菌群落(门、属水平)的主要

因素(图 5)，pH 已被发现在多个地理尺度上与一

般微生物群落组成高度相关[23]，而且也有学者研

究证明 pH 是土壤细菌群落结构变化的重要预测

因子[24]。放线菌门(Actinobacteria)、芽单胞菌门

(Gemmatimondetes)、已科河菌属(Rokubacteriales)
和 RB41 与土壤 pH 有较强的正相关性；而变形菌

门(Proteobacteria)、嗜盐单胞菌属(Halomonas)和
Subgroup_6 与土壤 pH 呈负相关性；土壤全盐、

有效钾、有机碳含量分别是变形菌门、嗜盐单胞

菌属和 Subgroup_6 丰度变化的主要影响因子。因

此，PAM 和不同梯度生物炭共施可能通过改善土

壤质量进而改变土壤微生物群落结构、提高土壤

细菌群落多样性，最终提高作物产量。 

4  结论 
各处理的土壤细菌优势类群为变形菌门

(Proteobacteria)和 Subgroup_6。PB1 和 PB2 处理

均提高了土壤细菌群落的丰富度和多样性指数。

PB1 和 PB2 处理可改善土壤理化性质，且 PB2
处理的综合土壤肥力排名位于首位。土壤 pH 是

影响土壤细菌群落多样性和结构组成(门、属水

平)的主要环境因子。PB2 处理的玉米穗长、秃

尖长、玉米行粒数和百粒重均为最高。放线菌门

(Actinobacteria)、Subgroup_6 和 RB41 对玉米行

粒数的增加起正向促进作用，Skermanella 对玉

米穗长的增加起正向促进作用。综上所述，在滴

灌条件下 PB2 处理增施能够提高土壤细菌群落

多样性并改善土壤理化性质及细菌群落组成，可

根据当地实际情况选择适宜用量。 
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