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摘要：【目的】将香蕉假茎生物炭施加到土壤，探讨香蕉假茎生物炭对香蕉根际土壤微生物的影响。【方

法】以香蕉假茎生物炭(BPB) 0、1%、2%、3%的质量比与土壤均匀混合。盆栽培养 3 个月后分离香蕉

根际土壤。采用 16S rRNA 高通量测序技术对根际土壤细菌群落结构和丰度进行表征。【结果】提高 BPB

施用量可增加土壤有机质、有效钾、有效磷含量，提高土壤 pH 值，但降低有效氮浓度。在 1% BPB 样

品中获得 2278 个 OTUs，其显示细菌群落中的最大多样性。施加 3%的 BPB 处理土壤，拟杆菌门、疣

微菌门和厚壁菌门的相对丰度显著增加；放线菌门、酸杆菌门、芽单胞菌门明显减少。主成分分析发现，

1% BPB 和 2% BPB 处理的样本之间土壤细菌群落相似。【结论】施加不同比例 BPB 改变了根际土壤中

细菌丰度和群落结构，且高比例添加改变更加明显。 
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生物炭是在无氧条件下，生物质(如作物秸

秆 ， 有 机 废 物 ， 生 物 能 源 作 物 )通 过 缓 慢 高 温

(350–500 °C)热解的一类难溶的、稳定的、高度芳

香化的、富含碳的固体物质[1]。生物炭具有高度多

孔结构，较大的比表面积和离子交换能力，可以

直接提高土壤养分含量，提升土壤养分的生物利

用率。生物炭已被用于改良不同非生物胁迫下的

土壤质量[2]。 

生物炭的添加对土壤微生物的生长、繁殖起

到促进作用。生物炭为微生物提供水分、生存空

间和养分、促进微生物的生长。其中生物炭的热

解衍生芳香化大分子结构可以促进土壤微生物的

生长、生物量的增加和活性增强[3]。研究表明，生

物炭的应用增加细菌多样性，降低真菌数量，显

著改变细菌和真菌群落结构 [4]。Kelly 等报道添

10%的柳枝稷生物炭，细菌为主要的优势群落[5]。

Ippolito 等也发现在2%和10%水平的硬木生物炭中

细菌为主要群落构成[6]。Steinbeiss 等[7]实验表明源

于葡萄型的生物炭施加会促进革兰氏阴性菌生

长，酵母型的生物炭能促进土壤中真菌的生长。
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吕伟波[8]测定分析土壤中微生物量，发现生物炭能

够提高微生物量，且两者成正比关系。Muhammad

等[9]实验得到不同的生物炭及施加量均能明显提

升细菌、放线菌、革兰氏阴性菌、硫酸还原菌的

磷酸脂肪酸含量。添加生物炭对土壤养分和微生

物群落的影响存在差异。Anderson 等表明，在田

间试验中添加生物炭的土壤和未添加生物炭的土

壤，细菌群落结构没有明显的差异[10]。Imparato

等报道，添加小麦秸秆气化生物炭对丹麦温带农

业生态系统土壤微生物群落的功能和结构多样性

影响较小[11]。在 3 kg/m2 水平上没有发现松树生物

炭对细菌群落结构的影响[10]。原因可能是由于土

壤性质的变化，真菌和细菌之间的营养竞争，或

者是来自生物炭的潜在有毒化合物影响等。因此，

不同比例生物炭的添加对于细菌群落的生物量、

多样性和分布需要更深入的研究。Kolton 等[12]通

过研究细菌群落的群落变化，得到施加生物炭后，

不同的优势属对于生物炭的施加反应不同，但这

些变化都有助于植物生长和病害防治。 

为进一步探讨生物炭对土壤微生物群落的影

响，本试验盆栽香蕉小苗，同时添加不同比例香

蕉假茎生物炭(banana pesudostem biochar，BPB)，

监测土壤养分和群落结构的变化，并通过 Illumina 

MiSeq/HiSeq 测序平台分析微生物群落的丰度，为

香蕉假茎生物炭的应用提供理论依据。 

1  材料和方法 

1.1  试验材料 

从香蕉园的耕作层收集土壤。土壤的基本性

质如下：有机质 5.25 g/kg，pH 6.70，阳离子交换

容量(CEC) 8.13 cmol/kg，有效氮 153.76 mg/kg，

速效钾 105.28 mg/kg，有效磷 3.67 mg/kg。 

香蕉假茎生物炭(BPB)是香蕉假茎在无氧高

温 400 °C 下热解而制成的。生物炭和试验用香蕉

苗均由广东省农业科学院果树研究所提供。 

土壤与不同比例的 BPB (0、1%、2%、3%，

W/W)均匀混合，上盆，每盆总重 5 kg。每盆定殖

一株香蕉幼苗，每处理重复 5 次，共 20 盆。置于

华侨大学园艺系温室，幼苗在 18–20 °C/26–28 °C

夜间/白天培养。3 个月后，收集根际土壤，首先

用剪刀切断地上植物，然后通过手摇从土壤中去

除根系表面土壤，将紧密附着在根上的土壤作为

根际土壤样品收集，每组 6 次重复。将相同处理

中的土壤样品保存在灭菌的密封袋中，然后在

–80 °C 下储存，用于细菌群落检测和土壤 DNA 提

取测定。 

测定土壤有机质、有效氮、速效钾和有效磷[13]。

用 BaCl2-H2SO4 强制交换方法后测量阳离子交换

容量[14]。采用 HI8424NEW pH 仪测量土壤 pH。 

1.2  DNA 提取、扩增和测序 

使用土壤基因组 DNA 试剂盒(天根生化科技

(北京)有限公司)，通过 CTAB/SDS 方法提取每个

样品的总基因组 DNA。用土壤微生物 DNA 纯化

试剂盒纯化提取基因组 DNA。提取的 DNA 用 1%

琼脂糖凝胶电泳进行检测。通过 16S rRNA 基因的

实时定量荧光 PCR 进行比较，检测所有样品的细

菌总量。 

用引物 515F (5′-GTGCCAGCMGCCGCGG-3′)

和 806R (5′-GGACTACHVGGGTWTCTA AT-3′)扩

增 16S rRNA 基因。每个样品 3 个重复，在 50 μL

体积中，包含每种引物 0.4 μL (10 μmol/L)，5 倍稀

释的模板 DNA 4 μL，20 μL PremixEx Taq (TaKaRa 

Biotechnology)和 25.2 μL 无菌水。扩增条件：94 °C 

3 min，6 个循环；94 °C 45 s，65 °C 至 58 °C 60 s，
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72 °C 70 s；94 °C 45 s，58 °C 60 s，72 °C 60 s，

22 个循环；72 °C 延伸 10 min。使用 Wizard SV

凝胶和 PCR 纯化系统(Promega，San Luis Obispo，

CA，USA)纯化 PCR 产物。然后使用 QIAquick PCR

纯化试剂盒(QIAGEN，Hilden，Germany)纯化 PCR

产物，并使用 Qubit®2.0 荧光计(Invitrogen，USA)

定量 DNA。然后使用 TruSeq DNA 无 DNA 样品

制备试剂盒(Illumina，USA)构建文库。通过 Agilent 

2100 Bioanalyzer Instruments (Agilent Technologies 

Co. Ltd，USA)测定文库的最终质量和浓度，并使

用 KAPA Library Quantification Kits (Kapa 

Biosystems，USA)测定。用于测序的文库的所有

制备均在中国北京诺禾致源生物信息科技有限公

司的 Illumina MiSeq 平台上进行。 

1.3  序列分析 

序列分析采用 Caporaso 等方法[15]。除去低质

量序列和错配引物序列并留下清洁标签[16]。对修

剪的序列进行聚类，使用 EzTaxon-e 数据库将每个

聚类中的代表性序列鉴定为分类位置[17]。通过随

机采样对土壤样品中的所有读数进行归一化，并

使用 MOTHUR 软件计算多样性指数[18]。根据先

前 的 描 述 [19] 去 除 嵌 合 序 列 。 操 作 分 类 单 位

(operational taxonomic units， OTU)是 基 于软 件

Uparse 的 97%相似性确定的[15]。不同的 16S rRNA

序列的相似性高于 97%就可以把它定义为 1 个

OTU 。 OTU 使 用 RDA 分 类 器 (V2.2)[20] 和

GreenGene 数据[21]进行注释。将 OTU 均质化并使

用 Mothurm (V1.32)进行进一步的 α 和 β 分析[18]。 

用 Chao 1 指数分析群落丰富度，并计算社区

多样性的 Shannon-Weiner 指数。Good 的覆盖率用

于估计克隆文库是否反映了样品中的细菌多样

性。所有这些指数均由 Mothur (V1.32)计算。聚类

分析之前是主成分分析(PCA)，应用于使用 R 软件

(版本 2.15.3)中的 FactoMineR 包和 ggplot2 包来减

少原始变量的维数。 

2  结果和分析 

2.1  添加不同比例 BPB 对土壤理化性质的影响 

添加生物炭，对香蕉苗株高、茎围、青叶数

及最大叶长、叶宽方面均有促进作用，显著促进

香蕉的生长。添加 2% BPB 的土壤植物生长状况

更加明显(表 1)。 

添加不同比例 BPB 对土壤理化性质的影响见

表 2。BPB 的质量比越大，根际土壤有机质、速

效钾、有效磷和 pH 指数均越高。土壤有效氮含量

随着 BPB 添加量的增加而降低。土壤中阳离子交

换量在 2% BPB 处理土样中最高(表 2)。 

 

表 1.  香蕉假茎生物炭对香蕉苗生长的影响 

Table 1.  Effects of adding banana pesudostem biochar on banana seedlings growth 

Plant height/cm 
Stem circumference  
(top)/cm 

Stem circumference
(middle)/cm 

Stem circumference
(below)/cm 

Green level 
number/one 

Maximum  
leaf length/cm 

Maximum leaf 
width/cm 

CK 38.84±5.34b 3.24±0.14b 4.16±0.31b 5.26±0.42b 8.20±0.45a 27.84±1.78c 10.17±0.64b 

1% 47.58±3.33a 3.43±0.58ab 4.67±0.55a 6.41±0.97a 8.20±1.30a 30.80±1.14ab 11.48±0.91a 

2% 52.08±1.40a 4.07±0.66a 5.15±0.34a 6.88±1.03a 8.60±0.55a 31.96±0.60a 12.19±0.78a 

3% 47.22±3.10a 3.74±0.68ab 4.91±0.23a 6.45±0.31a 9.40±0.89a 29.76±0.86b 11.93±0.69a 

All values are means±SD (n=5). Different letters in the same column represent significant differences (P<0.05). 
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表 2.  不同比例 BPB 处理土壤的理化性质 

Table 2.  Soil physical-chemical parameters in substrate under different proportion of banana pesudostem biochar 
to soil 

Biochar addition 0 1% 2% 3% 

Organic matter/(g/kg) 4.69±0.37d 8.17±0.09c 10.01±0.52b 12.74±0.59a 

pH 6.68 7.13 7.70 7.90 

CEC/(cmol/kg) 7.57±0.94d 25.46±1.66b 31.99±1.99a 20.87±1.55b 

Available nitrogen/(mg/kg) 127.32±9.20a 70.88±1.67b 54.58±4.88c 31.73±2.14d 

Available potassium/(mg/kg) 93.45±0.96d 117.27±1.75c 212.87±0.18b 239.45±0.63a 

Available phosphorus/(mg/kg) 3.25±0.12d 3.89±0.12c 6.92±0.33b 12.15±0.13a 

All values are means±SD (n=5). Different letters in the same column represent significant differences (P<0.05). 

 

2.2  添加不同比例 BPB 对根际土壤细菌群落组成

的影响 

在细菌门水平，BPB 处理土壤样本和非 BPB

处理土壤样本之间的相对丰度没有显著差异(图

1 ) 。 变 形 菌 门 ( P r o t e o b a c t e r i a ) 、 放 线 菌 门

(Actinobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidates)、酸杆菌

门(Acidobacteria)在大多数细菌群落中存在，在所

有处理中约占 80%。变形菌门(Proteobacteria)是在

所有处理中在细菌群落中所占比例最多。其次是 

放线菌门、拟杆菌门和酸杆菌门。随着 BPB 比例

的增加，变形菌、放线菌和酸杆菌的数量逐渐减

少。拟杆菌随着 BPB 的增加而增加。不同比例的

BPB 处理土样之间各个细菌的丰度存在显著差

异。1% BPB 处理土样相较于 0% BPB 土样，变形

菌 门 、 绿 弯 菌 门 (Chloroflexi) 和 芽 单 胞 菌 门

(Gemmatiomonadetes)相 对 丰 度 增 加 。 与 低 水 平

BPB 加入相比，在加入高浓度 3% BPB 土壤样品

中，拟杆菌门、疣微菌门(Verrucomicrobia)和厚壁 

 

 
 

图 1.  不同 BPB 比例样品中的细菌群落(门水平) 

Figure 1.  Comparison of bacterial community in different samples at phylum level. 
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菌门(Firmicutes)的相对丰度显著增加，而放线菌

门，绿弯菌门、酸杆菌门、芽单胞菌门和浮霉菌

门(Planctomycetes)明显减少。3% BPB 处理土样相

较于 2% BPB 处理土样，厚壁菌门、疣微菌门和

放线菌门显著增加。 

2.3  添加不同比例 BPB 对细菌菌群α多样性的影响 

试验分析了 2000 个序列后的 OTU 数。从稀

释曲线中得到，24236 个标准化序列可用于检测细

菌群落的完整信息。由图 2 可得，1% BPB 处理土

样中，物种丰富度最高，3% BPB 处理土样中物种

丰富度最少。 

维恩分析显示，1%和 2% BPB 处理土样本共

享 1802 个 OTUs。在 0 和 1% BPB 处理土样之间

共享有 1607 个 OTUs，其次是 0 和 2% BPB 处理

土壤中共享有 1588 个 OTUs。在 0 和 3% BPB 处

理的土样中最低共享有 1266 个 OTUs。数据表明，

任何 2 个生物群落之间共享的 OTUs 多于任何 3

个生物群落(图 3)。 

 

 
 

图 2.  细菌群落 DNA 片段的稀释曲线  

Figure 2.  A set of bacterial communications’ DNA 
rarefaction curves. 

 
 

图 3.  维恩图表显示不同处理的关系、土壤样本中细

菌群落的共享和独特 OTU 数量 

Figure 3.  The relationship of different treatments by 
Venn diagrams showing numbers of shared andunique 
OTUs (97% similarity cut off) of bacterial 
communities in soil samples (three experimental, one 
control).  
 

4 个处理的土壤样品分析总共 217331 个读数

(生物炭样品的平均读数为 52767，0% BPB 土样为

59031 个读数)。在添加 BPB 和不添加 BPB 样品

之间比较 OTU 的平均数量，生物炭比例(1%和 2% 

BPB)的 OTU 丰度最高(表 3)。 

2.4  添加不同比例 BPB 对根际土壤细菌群落的

影响 

1% BPB 处理土样和 2% BPB 处理土样分别解

释了 40.32%和 33.59%的数据方差。细菌群落在

BPB 添加量较低时最相似(1%和 2%)(图 4)。 

 
表 3.  焦磷酸测序获得的细菌群落多样性指数 

Table 3.  Summary of diversity indices in bacterial 
communities obtained from pyrosequencing 

BPB
Analyzed 
read 

Observed 
OTUs 

Shannon 
Estimated 
OTUs 
(Chao1) 

Good’s 
coverage 

0 59031 2006 8.659 2483.955 0.977 

1% 65760 2278 9.397 2954.621 0.973 

2% 38384 2164 8.936 2550.104 0.975 

3% 54156 1755 8.277 1926.694 0.984 
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图 4.  细菌群落的主成分分析 

Figure 4.  Principal component analysis of the 
bacteria community. 
 

香蕉根际土壤细菌群落在属水平上选取丰度

高的前 35 个属，根据土壤样品的丰度信息，从物

种和样品 2 个层面进行聚类后绘制成丰度聚类热

图。土壤样品及不同细菌属间的系统进化树分别

在聚类热图的上方和左方。由图 5 可知，1% BPB

和 2% BPB 处理土样组亲缘关系更近，0% BPB 和

3% BPB 处理土样组的相关项相对较近。在 0% 

BPB 处 理 组 ， Burkholderia 、 Pseudomona 、

Promicromonospora 和 Rhodanobacter 丰富度较高，

随着 BPB 的量增加土壤中细菌丰度降低，两者呈

负 相 关 关 系 。 增 添 1% BPB， Thermomonas、

Sterioidabacter、Arthrobater 和 Nitrospira 的丰度提

高。随着 BPB 的添加量增大，Sediminibacterium、

Sinomonas、Dyella、Bradyrhizobium 和 Candidatus_ 

Xiphinematobacter 的丰度逐渐增高，与添加量成

正比。添加 3% BPB 时，Planctomyces、Opitutuus、

Rhodoplanes、Arenimonas、Candidatus_Solibacter、

Anaeromyxobacter Luteolibacter、Sediminibacterium、

Sinomonas、Dyella、Bradyrhizobium 和 Candidatus_ 

Xiphinematobacter 丰度提高，其中 Planctomyces 

Opitutuus 、 Bradyrhizobium 、 Candidatus_ 

Xiphinematobacterd 的丰度在 2% BPB 处理土样中

最高。因此，生物炭施加并非促进所有细菌属丰度。 

3  讨论 

土壤中变形菌门、放线菌门、拟杆菌门和酸

杆菌门为土壤中的优势菌。本研究发现，生物炭

对香蕉根际土壤的微生物群落具有促进作用，促

进香蕉的生长。添加单比例生物炭，能够影响土

壤中细菌群落结构的改变。然而，PLFA 或变性梯

度凝胶电泳(DGGE)的技术研究表明，不同比例的

生物炭添加对微生物群落的精确变化依然不清

楚。土壤 pH 是影响细菌群落的重要环境因素之

一，在大多数研究[22]以及本研究中均观察到生物

炭提高了根际土壤 pH。研究表明，土壤 pH 与酸

性细菌丰度之间存在负相关关系[23]。Sun 等[24]研

究显示添加生物炭酸杆菌门(Acidobacteria)丰富度

提高，pH 降低。本研究中，空白对照组土壤中的

酸杆菌门丰度要明显高于生物炭处理的土壤，表

现出酸杆菌门与 pH 变化的显著相关性。土壤的

pH 变化对细菌群落丰度产生影响，接种 1% BPB

和 2% BPB 的土壤接近中性环境，其细菌群落的

丰度大于 CK 和 3% BPB 处理，可能是由于细菌

群落中，较多的细菌种类适宜在中性 pH 环境中生

长。本结果也证实 BPB 的添加对细菌群落有明显

的影响。特别是，酸杆菌门和放线菌的丰度随着

BPB 的添加而下降，结果与前人一致。生物炭的

施加会抑制放线菌的生长，这与 Sun[24]的研究发

现相一致，但却与 Hu[25]的研究结论相反，这种差

异可能与土壤类型、其固有细菌群落、土壤植物

和土壤的理化性质等多种因素有关。Kishimoto[26] 
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图 5.  不同样品细菌的热力图分析 

Figure 5.  Heatmap analysis of frequently detected bacterial genera on different samples. 
 

在研究生物炭对火山灰土中种植大豆和玉米的研

究发现，以 0.5 kg/m2 和 1.0 kg/m2 的比例在田间施

加生物炭后，大豆和玉米的产量降低，其主要的

原因可能是生物炭的施加提高土壤 pH，而高 pH

降低了某些微量元素的有效性。所以，对于不同

的植物，生物炭的促进作用以及最佳的施用量需

要进一步探讨。 

在添加低至中等比例 BPB 的土壤中，细菌的

丰度最高。显然，较低比例的 BPB 添加，增加了

细菌的碳资源、多孔性和水的可利用性[27]，然而，

BPB 比例越高，土壤 pH 值越高，细菌丰度逐渐降

低。添加生物炭对细菌有不同的刺激，并优先刺激

几种细菌的活性。Watzinger 等[28]观察到在农业土

壤中添加小麦壳生物炭后革兰氏阳性细菌几乎没

有变化，但革兰氏阴性菌浓度很高。Gomez 等[29]

报道，添加橡木生物炭，土壤中细菌群落主要为革
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兰氏阴性菌。本研究同样证实生物炭的添加增加了

革兰氏阴性菌伯克氏菌(Burkholderia)，假单胞菌

(Pseudomonas)，原小单孢菌 (Promicromonospora)

和罗思河小杆菌(Rhodanobacter)的丰度。生物炭对

土壤细菌群落的积极效应是因为生物炭施加后促

进土壤中固有机质的释放。而细菌中的变形菌门和

放线菌门[30]能够迅速利用这些释放出的营养，从而

使细菌群落得到了优化。 

生物炭添加对土壤氮循环的影响取决于生物

炭原料、土壤性质和土壤环境。例如，添加生物炭

可以增加土壤氮固定，加速有机氮转化为氨，促进

氨的释放，以及刺激土壤硝化[31]。在本试验中，

有效氮浓度降低，可能与氮循环活性的增加相关。

添加生物炭后，土壤有机质、有效磷和有效钾含量

增加，阳离子交换能力增加。可能是由于其较高的

表面电荷密度和孔隙度，提高碳的储存能力，提高

土壤肥力，降低土壤养流失[32]，结果支持了生物

炭添加可以补偿有机物质损失的论点，因此可能有

助于改善土壤的物理、化学和生物特性[33]。生物

炭施加对细菌如拟杆菌门和厚壁菌门均具有积极

作用，拟杆菌门的大多数细菌都具有纤维素降解能

力，可有效将土壤中的纤维素降解、循环，对于土

壤中碳元素的循环具有积极意义；厚壁菌门中的细

菌大多能产生孢子应对恶劣环境，同时还具有调控

土壤微生物数量和病害生物防控功能[34]。 

综上所述，添加生物炭对土壤养分、pH 值和

微生物群落有显著影响，但不同比例的添加影响

结果差异明显。因此，生物炭作为一种土壤改良

剂，在应用领域必须重视其添加比例，以便更好

地解决土壤问题。 
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Effects of banana pseudostem biochar on bacterial abundance 
and community structure in rhizosphere soil 

Mingyuan Wang1*, Shizhen Hou1, Tao Dong2, Minyu Zhang1, Jianfu Liu1, Zhizhou Xu1 
1 Horticultural Department, Huaqiao University, Xiamen 361021, Fujian Province, China 
2 Institute of Fruit Tree Research, Guangdong Academy of Agricultural Sciences, Guangzhou 510640, Guangdong Province, China 

Abstract: [Objective] To study the effect of banana pseudostem biochar on soil microorganisms in banana 

rhizosphere, we added the biochar into soil. [Methods] We mixed banana pseudostem biochar (BPB) with soil 

uniformly at the mass ratio of 0, 1%, 2% and 3%. Banana rhizosphere soil was separated after 3 months of pot 

culture. The bacterial community structure and abundance in rhizosphere soil were characterized by 16S rRNA high 

throughput sequencing. [Results] Increasing BPB application could increase soil organic matter, available 

potassium, available phosphorus contents and increase soil pH value, but decrease available nitrogen concentration. 

In total 2278 OTUs were obtained from 1% BPB samples, showing the greatest diversity of bacterial communities. 

When 3% BPB was applied to the soil, the relative abundance of Bacteroidates, Verrucomicrobia and Firmicutes 

increased significantly, whereas that of Actinobacteria, Acidobacteria and Gemmatimonade decreased significantly. 

Principal component analysis showed that soil bacterial communities were similar between 1% BPB and 2% BPB 

treated samples. [Conclusion] We changed the bacterial abundance and community structure in rhizosphere soil by 

applying different proportion of BPB, and the change in high proportion of BPB was more obvious. 

Keywords: bacterial community, banana pseudostem biochar, different proportions, high throughput sequencing 
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