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生物炭调控土壤细菌群落结构影响磷有效性的作用

机制
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摘 要：【目的】探究生物炭通过改变土壤细菌群落结构进而影响土壤磷有效性的作用机制。

【方法】运用宏基因组学技术研究不同剂量生物炭(CK：0 kg/hm2；T1：300 kg/hm2；T2：600 kg/hm2；

T3：900 kg/hm2)处理下土壤细菌群落及磷循环相关功能基因的变化。【结果】施加生物炭显著提

高土壤无机磷(inorganic phosphorus, IP)、微生物量磷(microbial biomass phosphorus, MBP)含量和碱

性磷酸酶 (alkaline phosphatase, ALP) 活性，其中 T2 处理下的增幅分别为 21.75%、 699.39%、

34.00%。施用生物炭改变了土壤细菌的多样性与丰富度，显著富集了放线菌门(Actinobacteriota)、酸杆

菌门 (Acidobacteria)、绿屈挠菌门 (Chloroflexota)、热假单胞菌门 (Thermoproteota)、芽单胞菌门

(Gemmatimonadota)、类诺卡氏属(Nocardioides)以及鞘脂菌属(Sphingobium)。土壤 pH、含水量、有

机质(soil organic matter, SOM)、IP、MBP 和速效磷(available phosphorus, AP)是影响细菌群落的关

键因子。在磷循环功能基因方面，施用生物炭显著提高了有机磷矿化基因 phoD 的丰度，T2 处理

较 CK 处理增加 9.28%，且 phoD 的丰度与全磷(total phosphorus, TP)、AP 及 MBP 含量显著相关。

【结论】生物炭通过调控土壤细菌群落结构提升磷有效性，为生物炭在农田磷素管理中的应用提

供了理论依据。
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Biochar regulates the soil bacterial community structure to affect 
phosphorus availability
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Abstract: [Objective] To explore the mechanism by which biochar alters the soil bacterial 
community structure and thereby affects the availability of soil phosphorus. [Methods] This study 
employed metagenomic techniques to investigate the soil bacterial communities and microbial 
functional genes involved in the phosphorus cycle after the application of biochar at different 
doses (CK: 0 kg/hm2, T1: 300 kg/hm2, T2: 600 kg/hm2, and T3: 900 kg/hm2). [Results] The 
application of biochar significantly increased inorganic phosphorus, microbial biomass 
phosphorus, and alkaline phosphatase activity, which showed the increases of 21.75%, 699.39%, 
and 34.00%, respectively, under T2 treatment. Furthermore, the application of biochar changed the 
diversity and richness of soil microorganisms, especially bacteria, mainly enriching 
Actinobacteriota, Acidobacteria, Chloroflexota, Thermoproteota, Gemmatimonadota, Nocardioides, 
and Sphingobium. Soil pH, water content, organic matter, inorganic phosphorus, microbial biomass 
phosphorus, and available phosphorus were important factors influencing soil microbial 
communities. In addition, biochar significantly increased the abundance of the organic phosphorus 
mineralization-associated gene phoD, T2 increased by 9.28% compared with CK, and the 
abundance of phoD was significantly affected by total phosphorus, available phosphorus, and 
microbial biomass phosphorus content in the soil. [Conclusion] The application of biochar can 
enhance phosphorus availability by regulating soil bacterial community structure. The findings 
provide a theoretical basis for the application of biochar in improving phosphorus availability in 
farmland soil.
Keywords: application of biochar; soil bacterial community structure; phosphorus availability; 
mechanism

磷是植物生长发育过程中的重要元素[1]。植

物主要从土壤中吸收磷，但土壤中 95% 以上的

磷以植物难以吸收利用的形态存在[1-4]。施用磷

肥虽能在短期内缓解土壤缺磷状况[2]，但其利用

率仅为 10%−25%，大部分磷被土壤吸附固定，

植物无法利用[3]。长期施用磷肥还会导致植物根

际土壤微生态恶化[4]以及水体富营养化等问

题[5]。土壤磷可分为有机磷(organophosphorous, 

OP)和无机磷(inorganic phosphorus, IP)两大类[6]，

其中 IP 是植物可利用磷的主要来源[7]。因此提

高土壤磷有效性已成为土壤磷研究亟需解决的

关键问题。

生物炭由农林废弃物或禽畜粪便经热解制

得，具有比表面积大、孔隙发达等特点[8]，能够

改善土壤结构并影响养分转化[9]。大量研究表

明，生物炭可提高土壤磷有效性[10]，原因在于：

(1) 提高土壤 pH，降低磷的吸附固定；(2) 发达

的孔隙结构可减少磷淋失[11]。此外，生物炭富

3366



焦扬 等 || 微生物学报, 2025, 65(8)

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn

含的有机质(soil organic matter, SOM)能为土壤微

生物提供良好的栖息环境，改变细菌群落结

构[4]，促进其定殖与生长[11]。土壤微生物在磷循

环中起着核心作用，通过有机磷矿化作用为植

物提供 IP，这一过程主要依赖微生物分泌的磷

酸酶[12]。土壤微生物分泌的磷酸酶在这个过程

中发挥了主要作用[13]。碱性磷酸酶 (alkaline 

phosphatase, ALP)是研究最为广泛的磷酸酶，其

活性可直接反映土壤有机磷矿化潜力[14]。微生

物的矿化能力源于磷酸酶编码基因，包括 phoA、

phoD 和 phoX，其中 phoD 是 ALP 最具代表性

的基因[15] 。施用生物炭可增强 phoD 基因表

达和 ALP 活性[16-19]。耕地土壤中含 phoD 基因

的微生物可促进 ALP 分泌并矿化有机磷[20]，

其优势类群包括放线菌门 (Actinobacteriota)、

假 单 胞 菌 门 (Pseudomonadota) 和 酸 杆 菌 门

(Acidobacteriota)[21-23]。

本研究通过不同剂量生物炭的大田试验，

定量分析土壤全磷(total phosphorus, TP)、速效

磷 (available phosphorus, AP)、无机磷 (inorganic 

phosphorus, IP)和微生物量磷 (microbial biomass 

phosphorus, MBP)；采用宏基因组技术测定磷循

环功能基因及相关微生物类群丰度，解析微生

物类群、磷循环基因与土壤磷组分的关系。本

研究旨在阐明不同剂量生物炭对土壤磷有效性

的影响、微生物在土壤磷循环中的作用，以及

生物炭如何通过调控磷循环微生物与功能基因

进而影响土壤磷有效性的机制。

1　材料与方法　材料与方法

1.1　试验区概况与试验设计

试验田位于黑龙江省哈尔滨市(45°52′10′′N，

126°33′20′′E)，年平均气温 5.5 ℃左右，年平均

降水量 569.1 mm。设置 4 个生物炭施用量：CK 

(0 kg/hm2)、T1 (300 kg/hm2)、T2 (600 kg/hm2)、

T3 (900 kg/hm2)。每个小区长 3 m、宽 0.5 m，

设 3 次重复。2022 年 5 月播种大豆品种 ‘黑农

551’ ，播种前一次性基施：尿素 (N 46.4%，

38 kg/hm2)、硫酸钾(K2O 51%，45 kg/hm2)、磷

酸二铵(N 18%、P2O5 46%，150 kg/hm2)， P2O5

施用量为 69 kg/hm2。生物炭(河南立泽环保科技

有限公司)的理化性质：水分 10.26%，全氮

(total nitrogen, TN) 8.51 g/kg， 全 磷 (total 

phosphorus, TP) 2.34 g/kg，全钾(total potassium, 

TK) 2.34 g/kg，P2O5 5.53 g/kg，K2O 19.15 g/kg，

有机碳 510.90 g/kg，pH 8.1 左右。

1.2　样品采集与测定

大豆结荚期采集 0–20 cm 表层土壤，按

“五点梅花法”在每个小区取 5 钻混匀，均分

为 3 份。风干后分别过 0.5 mm 及 0.15 mm

筛，用于常规理化分析；−80 ℃保存用于宏基

因组测序； 4 ℃ 保存用于碱性磷酸酶活性

测定。

1.2.1　土壤特性的测定

土壤全磷、速效磷的测定采用钼锑抗比色

法；微生物量磷的测定采用氯仿熏蒸浸提-钼锑

抗比色法；无机磷的测定采用 SMT 分级法；土

壤 pH 使用 pH 仪测定；土壤含水量采用点位法

测定[24]。土壤碱性磷酸酶活性采用磷酸苯二钠

比色法测定[25]。

1.2.2　大豆根际土壤细菌群落结构的测定

称取各组土壤 10 g，去除杂质后置于无菌

离心管，用干冰保藏送样，于上海派森诺生物

科技股份有限公司进行土壤样本总 DNA 的提取

与文库构建。使用土壤 DNA 试剂盒(Omega 公

司)提取土壤中总微生物基因组的 DNA 样本。

检测其浓度和纯度，DNA 浓度检测使用 Qubit 4

荧光计，并用 1% 琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 质

量。将调整好浓度的 DNA 工作液于 4 ℃保存，

储存液于−20 ℃保存。基于 Illumina NovaSeq 高

通量测序平台，采用全基因组鸟枪法策略，用

Illumina NovaSeq Nano DNA LT 试剂盒处理菌

群宏基因组的总 DNA，将其随机打断形成短

片段，构建合适长度的插入文库，利用 Illumina 
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NovaSeq 平台对上述文库进行双端测序。处理

土壤宏基因组测序原始数据，基于软件 Kaiju

以及 NCBI-nr (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/)数

据库(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/)对 reads 序列

进行物种注释，并将物种注释的信息与注释到

该物种上的 reads 序列数目进行统计分析，得

到本研究各处理组土壤中细菌群落在界、门、

纲、目、科、属、种各分类水平上的物种相对

丰度表。

1.2.3　土壤磷循环功能基因的测定

基于 NCBI-nr 数据库对各样本的 reads 序列

进行物种与功能注释，将各样本的高质量读取

映射到预测的基因序列上，并将非冗余基因集

的氨基酸序列与 KEGG (Kyoto encyclopedia of 

genes and genomes, KEGG) (https://www.kegg. jp/

kegg/kegg1. html)、 PCyc (phosp horus-cycling-

database, PCyc) (https://github.com/ZengJiaxiong/

Phosphorus-cycling-data base)数据库进行功能注

释，明确相关基因对应的功能。根据 KEGG、

PCyc 数据库的注释结果获得各样本的功能注释

与分类分配，以便进一步分析。

1.3　数据分析

利用 SPSS 27 分析试验数据，用 Duncan 法

对不同剂量生物炭处理后的土壤磷组分含量、

碱性磷酸酶活性及微生物磷循环基因丰度进行

差异显著性分析，并用 Origin 2021 软件绘制柱

状图。通过 SPSS 27 对土壤性质与微生物磷循

环基因丰度进行 Spearman 相关性分析，计算其

R 值和 P 值。用 R 软件计算土壤细菌群落多样

性指数，并基于 Bray-Curtis 距离进行主成分分

析(principal component analysis, PCoA)及 NMDS

分析。通过冗余分析(redundancy analysis, RDA)

反映土壤性质与细菌群落组成之间的关系。相

关结果分析在联川生物云平台 (https://www.

omicstudio.cn/tool)及派森诺基因云平台(https://

www.genescloud.cn/home)完成。

2　结果与分析　结果与分析

2.1　生物炭施加量对土壤特性的影响

2.1.1　生物炭施加量对土壤理化性质的影响

施加不同剂量生物炭后，土壤理化性质发

生显著变化。土壤 pH、含水量、有机质 (soil 

organic matter, SOM)含量随生物炭施加量的增加

而改变(图 1A−1C)。其中，T3 土壤含水量较 CK

增加 10 倍左右；与 CK 相比，T2、T3 土壤 TN

含量分别增加 7.04% 和 9.67% (图 1D)；土壤 TP

含量呈先降低后上升的趋势(图 1E)，其中 T2 土壤

TP 含量最低；土壤 TK 含量无显著差异(图 1F)。

施加不同剂量生物炭后，土壤磷组分含量

也发生了显著变化(图 2)。随着生物炭施加量的

增加，IP 与 MBP 的含量逐渐增加。相较于 CK，

T1、 T2、 T3 的 IP 含 量 分 别 增 加 18.04%、

21.75%、4.57%，MBP 含量分别增加 374.90%、

699.39%、199.96%。AP 与 TP 的变化趋势一致，

均呈先下降后上升。

2.1.2　生物炭施加量对土壤酶活性的影响

ALP 是有机磷矿化过程中的关键酶，生物

炭施加量对 ALP 活性的影响如图 3 所示。ALP

活性随生物炭的施加呈先上升后下降的趋势，

与土壤 IP 含量变化一致，其中 T2 的 ALP 活性

较 CK 提升 34.00%。

2.2　生物炭施加量对土壤细菌群落结构

的影响

2.2.1　生物炭施加量对土壤物种多样性的

影响

各处理的 α 多样性指数，包括 Chao1 和群落

丰富度(Observed species )、群落多样性(Simpson

与 Shannon)、群落均匀度(Pielou evenness)、群

落物种覆盖度(Goods coverage)均存在显著差异

(表 1)。T1、T2 的 Chao1 指数和 observed species

随生物炭的施加而升高，显著高于 CK；T1 的

Simpson 指数和 Shannon 指数显著高于其他

处理。
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如图 4 所示，借助 PCoA 与 NMDS 分析土

壤细菌群落 β 多样性的差异。为直观分析施加

生物炭后的细菌群落结构，基于 Bray-Curtis 距
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图1　施加不同剂量生物炭后土壤的含水量、pH、SOM、TN、TP、TK的含量

Figure 1　The contents of water content, pH, SOM, TN, TP, and TK in soil after applying different doses of 

biochar. A: Soil water content; B: Soil pH; C: Soil organic matter content; D: Total nitrogen content in soil; E: 

Total phosphorus content in soil; F: Total potassium content in soil. Different lowercase letters indicate significant 

differences between treatments (P<0.05).
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图2　施加不同剂量生物炭后土壤IP、MBP、AP

的含量

Figure 2　 The contents of IP, MBP, and AP in soil 

after applying different doses of biochar. Different 

lowercase letters indicate significant differences 

between treatments (P<0.05).
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图3　施加不同剂量生物炭后土壤碱性磷酸酶活性

Figure 3　 Soil alkaline phosphatase activity after 

application of different doses of biochar. Different 

lowercase letters indicate significant differences 

between treatments (P<0.05).
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离 开 展 PCoA 分 析 ( 图 4A)。 PCoA1 解 释 了

43.3% 的群落差异，PCoA2 解释了 30.0% 的群

落差异。NMDS 结果显示(图 4B)，土壤细菌群

落的胁强系数(stress)为 0.000 098 2，小于 0.05，

表明分析结果具有较好的代表性。T2、T3 与

CK 处于不同象限，说明土壤样本中细菌群落结

构组成差异较大；而 T1 与 CK 位于同一象限，

表明土壤样本中细菌群落结构组成具有较高相

似度。

分析各处理土壤细菌群落的物种差异，结果

显示土壤样品共计含有 12 439 个物种(图 5A)。

其中，CK 含 15 127 个、T1 含 15 452 个、T2 含

15 328 个、T3 含 14 890 个(图 5B)。施加不同剂

量生物炭后，各处理的土壤物种数量呈现先升

高后降低的趋势 (T1>T2>CK>T3)，T1 的物种数

量最多。序列分布也表明，每个亚型均有其自

身的微生物种群，各处理中的特异性独立物种

数量(图 5A)分别占各个处理中总物种的 1.98%、

2.94%、3.14%、2.52%。

2.2.2　生物炭施加量对土壤物种组成的影响

对各处理的土壤细菌进行分类，门水平如

图 6 所示(图中仅显示前 20 的物种)，主要的门

包括：放线菌门(Actinobacteriota)、假单胞菌门

(Pseudomonadota)、酸杆菌门 (Acidobacteriota)、

绿 屈 挠 菌 门 (Chloroflexota)、 热 假 单 胞 菌 门

(Thermoproteota)、 NC10 门 (Methylomirabilota)、

表1　添加不同剂量生物炭后土壤细菌多样性指数

Table 1　The soil bacterial diversity index after adding different doses of biochar

Treatment

CK
T1
T2
T3

Chao1 
index

16 336.13b
16 751.44a
16 764.63a
16 140.68b

Goods
coverage

0.998 3a
0.998 2b
0.998 2b
0.998 3a

Simpson 
index

0.987 4b
0.998 9a
0.984 0c
0.983 5c

Pielou evenness 
index

0.639 6b
0.647 0a
0.636 1c
0.635 0c

Shannon 
index

6.13b
6.21a
6.11c
6.08d

Observed
species

14 470.67b
14 764.67a
14 743.33a
14 390.00b

不同小写字母代表处理间差异显著性(P<0.05)。

Different lowercase letters indicate the significance of differences between treatments (P<0.05).
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图4　添加不同剂量生物炭后微生物群落的PCoA分析和NMDS分析

Figure 4　PCoA analysis and NMDS analysis of microbial communities after adding different doses of biochar. 

A: PCoA analysis of microbial communities; B: NMDS analysis of microbial communities.
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拟 杆 菌 门 (Bacteroidota)、 芽 单 胞 菌 门

(Gemmatimonadota)、硝化螺旋菌门(Nitrospirota)

和水生古细菌门(Methanobacteriota)，上述细菌

门的平均相对丰度占总菌门的 95.38%。对各处

理占比超过 1.00% 的细菌门进行单因素方差分

析，除拟杆菌门外，其他细菌门在各处理中均

存在显著差异(P<0.01 或 P<0.05)。其中，放线

菌门、芽单胞菌门、绿屈挠菌门、热假单胞菌
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图5　添加不同剂量生物炭后微生物群落物种差异分析

Figure 5　Analysis of species difference of microbial community after adding different doses of biochar. A: The 

total number of species in the soil sample; B: The number of species in each treated soil sample.
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图6　施加不同剂量生物炭后土壤优势细菌门水平分类

Figure 6　Horizontal classification of dominant bacteria phylum in soil after application of different doses of 

biochar.
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门、硝化螺旋菌门的丰度随生物炭施加量的增

加而增加，酸杆菌门与假单胞菌门的丰度变化

趋势与之相反。

如图 7 所示，在属分类水平上，主要优

势 细 菌属为大豆根瘤菌属 (Bradyrhizobium)、

UBA5189、类诺卡氏属(Nocardioides)、PSRF01、

鞘 脂 菌 属 (Sphingobium)、 沙 壤 土 杆 菌 属

(Ramlibacter)、新鞘氨醇菌属(Novosphingobium)、

3-1-20CM-4-69-9、 SCGC-AG-212-J23 以 及

Azonexus，它们的平均相对丰度占总细菌属的

27.51%。类诺卡氏属(放线菌门)、鞘脂菌属(α-变

形菌纲)、沙壤土杆菌属、 3-1-20CM-4-69-9、

SCGC-AG-212-J23、UBA5189 的丰度随生物炭

施加量的增加而增加，大豆根瘤菌属、PSRF01

和新鞘氨醇菌属的丰度呈下降趋势。

为明确各处理土壤微生物群落的关键种型，

对门到属水平进行 LEfSe (linear discriminant 

analysis effect size, LEfSe)分析(图 8A)。对 CK、

T1、T2、T3 搜索标志物 (LDA>3.37)，CK 有

26 个标记物(LDA>3.37，P<0.05)，主要微生物

类 群 包 括 ： 假 单 胞 菌 门 (Pseudomonadota)、

Blastocatellia 纲、根瘤菌目 (Rhizobiales)、黄

色 杆 菌 科 (Xanthobacteraceae)、 大 豆 根 瘤 菌

属 ； T1 有 47 个 标 记 物 (LDA>3.37， P<

0.05)，主要微生物类群包括：放线菌门、

γ - 变形菌纲 (Gammaproteobacteria)、放线菌纲

(Actinomycetia)、伯克氏菌目 (Burkholderiales)、

丙酸杆菌目(Propionibacteriales)；T2 有 23 个标

记物(LDA>3.37，P<0.05)，主要微生物类群包

括：NC10 门、Methylomirabilia 纲、柄杆菌目

(Caulobacterales)、红色杆菌目(Rokubacteriales)、

CSP16 科；T3 处理中有 2 个标记物(LDA>3.37，

P<0.05)，主要微生物类群是 AC69 属等。通过

分类学分支图对微生物类群进行从门到属的分类

鉴定(图 8B)，CK 中假单胞菌门、Blastocatellia

纲、根瘤菌目、黄色杆菌科等起重要作用；T1

中放线菌门、γ-变形菌纲、o_Limnocylindrales、

Actinomycetia 纲等起重要作用；T2 中 NC10 门、
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Figure 7　Horizontal classification of dominant bacterial genus in soil after adding different doses of biochar.
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图8　添加不同剂量生物炭后土壤细菌群落的LEfSe分析

Figure 8　LEfSe analysis of soil bacterial communities after adding different doses of biochar. A: LEfSe analysis 

of soil bacterial communities; B: Taxonomic branch diagram.
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Methylomirabilia 纲、P2-11E 目等起重要作用；

T3 中的 AC69 属起重要作用。

对土壤中丰度前 10 的细菌进行 Kruskal-

Wallis 检验(包括门、属水平)，物种差异分析结

果如图 9 所示。门分类水平中，芽单胞菌门、

假单胞菌门、水生古细菌门、NC10 门存在显著

差异；属分类水平中，SCGC-AG-212-J23、新鞘

氨醇菌属、大豆根瘤菌属、Azonexus 属存在显

著差异。

对土壤丰度前 10 的物种进行丰度聚类分析

(包括门、属水平)，物种差异分析结果如图 10

所示。在门分类水平中，CK、T1、T2 的土壤细

菌丰度相似，无显著差异，但 T3 的土壤细菌丰

度存在差异。CK 中细菌丰度较高的门类包括：

假单胞菌门、拟杆菌门、NC10 门、水生古细菌

门、酸杆菌门；除 NC10 门、水生古细菌门、硝

化螺旋菌门外，其余细菌门在 T1 中的丰度较

高；T2 中丰度较高的门类包括：NC10 门、酸杆

菌门、芽单胞菌门、绿屈挠菌门；T3 中丰度较

高的菌门为：热假单胞菌门、硝化螺旋菌门。

施加不同剂量生物炭后，各处理组的细菌在门

水平丰度上存在差异。在属分类水平上，鞘脂

p_Bacteroidota

p_Chloroflexota

p_Proteobacteria

p_Actinobacteriota

p_Methanobacteriota

p_Nitrospirota

p_Gemmatimonadota

p_Methylomirabilota

p_Thermoproteota

p_Acidobacteriota

0.023 744

0.040 528

0.033 674

0.023 744

0.103 197

0.015 564

0.018 785

0.084 264

0.076 966

0.062 711

g_PSRF01

g_UBA5189

g_Bradyrhizobium

g_3-1-20CM-4-69-9

g_SCGC-AG-212-J23

g_Azonexus

g_Ramlibacter

g_Sphingomicrobium

g_Nocardioides

g_Novosphingobium

0.029 981

0.100 907

0.021 623

0.029 981

0.023 744

0.015 564

0.057 230

0.057 230

0.082 379

0.023 744

Kruskal-Wallis test Kruskal-Wallis test
A B

CK
T1
T2
T3

CK
T1
T2
T3

4.2 4.5 4.8 5.14.0 4.5 5.0 5.5

log10-transformed 

RC+1

P-value log10-transformed 

RC+1

P-value

图9　添加不同剂量生物炭后土壤细菌门水平(A)和属水平(B)物种差异分析

Figure 9　Analysis of species differences at phylum level (A) and genus level (B) after adding different doses of 

biochar. A: Analysis of species differences at the phylum classification level; B: Analysis of species differences at 

the genus classification level.
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菌 属 、 类 诺 卡 氏 属 、 SCGC-AG-212-J23、

3-1-20CM-4-69-9、UBA5189、PSRF01 的分布情

况与之相反。

2.2.3　生物炭施加处理下土壤特性对土壤微

生物群落的影响

利用冗余分析(RDA)评估不同生物炭施加量

处理下各环境因子与土壤细菌群落之间的关系

(图 11)。在门分类水平上(图 11A)，土壤 pH 与

含水量、SOM、TN、TK、IP、MBP 呈正相关，

与 AP、TP 含量呈负相关。土壤 pH、含水量、

SOM、TN、TK 影响 T3 细菌门的组成，其中

pH 的影响作用最大；IP 和 MBP 影响了 T2 细菌

门的组成，其中 MBP 的影响作用最大。在属分

类水平上(图 11B)，pH、含水量、SOM、TN、

TK 影响了 T1 细菌属的组成，其中 pH 的影响作

用最大；CK、T3 细菌属组成的影响因素分别为

AP、TP 和 MBP，其中 AP 与 MBP 对各处理的

影响作用最大。

相关性分析(Spearman)表明，在门水平上土

壤 pH、含水量、SOM 与绿屈挠菌门、热假单

胞菌门、硝化螺旋菌门的相对丰度呈正相关；

TN、TK 与绿屈挠菌门、硝化螺旋菌门的相对

丰度呈正相关，IP、MBP 与芽单胞菌门的相对

丰度呈正相关，但 AP 与芽单胞菌门的相对丰

度呈负相关(图 12A)。在属水平上，土壤 pH、

含水量、SOM 与类诺卡氏属、鞘脂菌属呈正相

关(图 12B)。

2.3　生物炭施加量对土壤磷循环功能基

因的影响

2.3.1　生物炭施加量对土壤磷循环功能基因

相对丰度的影响

生物炭施加显著影响土壤各类磷素转化功
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Figure 10　Species abundance clustering at phylum level (A) and genus level (B) after adding different doses of 

biochar. A: Phylum level species abundance cluster analysis; B: Genus level species abundance cluster analysis.
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能基因的丰度，其中参与有机磷矿化的基因

phoD 丰度随生物炭施加呈现先上升后下降的

趋势(图 13A)，T2 中 phoD 基因的相对丰度较

CK 增加 9.28%。无机磷溶解基因 ppa 和 gcd

的相对丰度随生物炭施加量的增加呈现上升

再下降的趋势 (图 13B、13C)，但 ppx 的相对
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Figure 11　 Redundancy analysis of soil bacteria phylum level (A) and genus level (B) after application of 

different doses of biochar. A: Phylum level redundancy analysis; B: Genus level redundancy analysis.
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Figure 12　Correlation analysis of soil bacteria phylum level (A) and genus level (B) after applying different 

doses of biochar. *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001.
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丰度随着生物炭施加量的增加而减少(图 13D)。

磷摄取转运基因 pstA、pstB、pstS 的相对丰度

随生物炭施加量的增加呈现先上升后下降的

趋势(图 13E−13H)，T2 中 pstB、pstS 基因的相

对丰度显著高于其他 3 个处理，但 pstC 基因

的相对丰度在各处理下无显著差异 (图 13G)。

施加生物炭显著改变了磷缺乏响应调控基因

的相对丰度 (图 13I)，其中 phoR 的丰度显著

增加。

2.3.2　磷循环功能基因对土壤性质的响应

土壤理化性质显著影响土壤磷转化基因的

相对丰度(图 14)。phoR 基因的相对丰度与土壤

pH、含水量、TN、TK、SOM 呈正相关；pstS

基因相对丰度与 IP、MBP 呈正相关；pstB 与

ppx 基因相对丰度与 TP、AP 呈正相关；ppa 基

因相对丰度与 TN、TK 呈正相关；gcd 基因相对

丰度与含水量、TK 呈正相关；但 phoD 基因相

对丰度与 TP、AP 呈负相关。
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图13　施加不同剂量生物炭后磷循环功能基因相对丰度

Figure 13　Relative abundance of functional gene of phosphorus cycle after applying different doses of biochar. 

A: The relative abundance of the gene phoD; B: The relative abundance of gene ppa; C: The relative abundance 

of gene gcd; D: The relative abundance of gene ppx; E: The relative abundance of gene pstA; F: The relative 

abundance of gene pstB; G: The relative abundance of gene pstC; H: The relative abundance of gene pstS; I: The 

relative abundance of gene phoR.
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3　讨论　讨论

3.1　不同剂量生物炭对土壤磷含量的

影响

磷是土壤养分的限制性元素，植物的生长

发育与土壤磷素密切相关[26]。研究发现生物炭

能够影响土壤磷含量的变化[27-28]。 Sachdeva

等[29]的研究结果显示，施加生物炭能够增加土

壤 IP 的含量，这与本研究的结果一致。生物炭

能够促使土壤中形成较大的团聚体，间接促进

土壤磷的持留，进而增加 IP 的含量[30]。土壤磷

需借助微生物或其分泌的酶进行溶解或矿化，

转化为植物能够吸收利用的可溶性磷[31-32]。

MBP 在有机磷酸盐的矿化过程中发挥重要作

用[33]，也是土壤磷素转化过程中的主要载体。

MBP 能够随着微生物自身的代谢过程不断周转

释放，供其他微生物或植物吸收利用[34-35]。在

本研究中，各处理土壤 MBP 的含量存在显著差

异，随着生物炭施加量的增加，土壤 MBP 含量

呈现先升高后降低的趋势。廖远行等[36]的研究

表明，土壤中 SOM 的含量与 MBP 的含量呈现

极显著正相关，这与本研究的结果一致，生物

炭提高了土壤 SOM 的含量，为微生物的代谢活

动提供养分，从而使 MBP 的含量增加。石宁

等[37]发现，施加生物炭能够提高作物对土壤磷

的吸收。在本研究中，生物炭施加后土壤 AP 的

含量与 IP、MBP 含量的变化趋势相反，这可能

是由于生物炭促进了作物对磷的吸收，进而使

土壤 AP 的含量下降。Barrow 等[38]在研究中指

出，土壤磷的有效性会随着 pH 的增加而增加，

在接近中性时达到最大值，这解释了本研究中土

壤 AP 含量的变化。然而土壤 TP 的含量随生物

炭的施加呈现先降低后上升的趋势，这可能是由

于施加生物炭增强了土壤 ALP 的活性，并提高

了土壤磷素转化相关的微生物类群及其所携带的

功能基因的丰度，从而促进了土壤磷素的转化，

加快了土壤磷的利用[39]。

3.2　不同剂量生物炭对土壤细菌群落结

构的影响

土壤微生物与环境之间的影响是相互的，

微生物通过各种代谢活动改变土壤环境，同时

微生物群落的组成及其多样性能够反映土壤质

量[40-41]。本研究发现，生物炭能够增加微生物

的多样性与丰富度，这是由于生物炭能够为微

生物提供碳、氮、磷等营养物质，刺激土壤微

生物的生长和繁殖，改变土壤理化性质，提升

微生物活性并丰富其多样性[41-43]。本研究中，

生物炭施加显著影响了放线菌门、酸杆菌门、

假单胞菌门、绿屈挠菌门、芽单胞菌门等磷循

环功能类群的相对丰度，这与高文慧等[44]、叶

扬等[45]的研究结果一致。这些微生物类群作为

携带 phoD 基因的优势菌门[46]，它们的富集有效

促进了土壤有机磷的矿化作用。

土壤 pH 与磷组分的含量是影响土壤细菌群

落结构变化的关键因素。大量研究证明，生物

炭对于土壤细菌群落分布的影响主要受到土壤

pH、TP、TN 的影响[39-40,46]，这与本研究的结果
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图14　施加不同剂量生物炭后磷循环功能基因相

对丰度与土壤理化性质的相关性分析

Figure 14　Correlation analysis between the relative 

abundance of phosphorus cycle functional genes and 

soil physicochemical properties after applying 

different doses of biochar. *: P<0.05; **: P<0.01; 

***: P<0.001.
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一致。低磷含量的土壤中 phoD 基因的相对丰度

显著高于磷含量高的土壤[47]，土壤磷含量也是

影响携带磷循环功能基因微生物类群的驱动因

素。本研究中，土壤磷含量低的处理中磷循环

优势菌相对丰度高。因此生物炭施加对土壤细

菌群落结构的影响主要是由于土壤环境的变化，

在这些土壤性质中 pH 与磷组分含量对细菌群落

组成的影响较大。

3.3　不同剂量生物炭对土壤磷素循环功

能基因的影响

土壤磷循环功能基因是反映土壤磷循环过

程强度的最直接指标[45]。宏基因组分析结果表

明，生物炭施加能够显著影响有机磷矿化基因

phoD、无机磷溶解基因 ppa 和 gcd、磷摄取转运

基因 pstA、pstB、pstS 以及磷缺乏响应调控基因

phoR 的丰度。phoD 基因是土壤中重要的 ALP

表达基因，土壤中众多微生物携带 phoD，因此

可作为有机磷矿化功能的关键分子标记[48-50]。

研究发现 phoD 基因的相对丰度在土壤缺磷的条

件下显著提高[51]。phoD 作为编码碱性磷酸酶的

关键基因，其表达程度会受到磷饥饿的调控，

phoD 的表达与土壤磷的含量呈负相关[52]。本研

究中，phoD 基因的相对丰度受生物炭施加的影

响显著，其中 T2 的 phoD 基因相对丰度最高，

这组处理中的土壤磷含量最低，这可能是由于

磷缺乏增强了 phoD 基因的表达，且 phoD 编码

的 ALP 活性与基因相对丰度的变化一致。这表

明在土壤缺磷情况下，施加生物炭能够增强

phoD 基因的表达，提高碱性磷酸酶的活性，加

快有机磷矿化为无机磷的过程，增加无机磷的

含量，缓解土壤缺磷的状况。

4　结论　结论

生物炭施加改变了土壤理化性质与土壤酶

的活性，为土壤微生物提供了适宜环境，显著

增加了土壤细菌群落的多样性，并富集了土壤

磷循环相关微生物类群(放线菌门、酸杆菌门、

绿屈挠菌门、假单胞菌门、类诺卡氏属、鞘脂

菌属)，提高了土壤磷循环功能基因的丰度，从

而提高了土壤磷的有效性。
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