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摘要：以鬼针草为研究对象,通过盆栽实验,分析了铁-钙层状双氢氧化物玉米秸秆生物炭(Fe-Ca LDH-CSB)添加对鬼针草根际土壤养分循环的影响.结

果表明,Fe-Ca LDH-CSB 添加显著提高了土壤 C/N 和土壤有机质含量(P<0.05),与对照相比,分别增加 31.1%~45.6%和 3.6%~10.3%.同时,Fe-Ca 

LDH-CSB添加促进了碳、氮和磷循环相关功能基因的表达.在生物炭添加为 2.0%(质量比)的处理下,与对照相比,碳固定相关基因(如 fbaA、korA、sucC

和 accD 等)的丰度提高了 1.1~1.4 倍;氮循环相关基因(如 GDH2、nosZ、nifH 和 hao 等)提高了 1.7~23.5 倍;磷循环相关基因(如 ppk1、ppa、TC.PIT 和

pstB等)提高了 1.1~1.2倍.Mantel分析结果表明,土壤有效磷含量与碳、氮和磷循环功能基因均呈显著正相关关系(P<0.01);蔗糖酶活性与碳和氮循环功

能基因呈正相关关系(P<0.01),与磷循环功能基因呈负相关关系(P<0.05).偏最小二乘路径模型结果进一步表明,Fe-Ca LDH-CSB 的施用改变了土壤理

化性质和功能微生物的丰度,从而调控了土壤中功能基因的表达水平.变形菌门、放线菌门和绿弯菌门细菌是鬼针草根际土壤中碳、氮和磷循环关键功

能基因的主要宿主.Fe-Ca LDH-CSB 添加通过影响鬼针草根际土壤相关理化性质,改变土壤微生物群落组成,驱动碳、氮、磷循环相关功能基因的表达,

从而影响根际土壤的养分循环过程. 
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Impact of biocharon the nutrient cycling in the rhizosphere soil of Bidens pilosa L. LI Yi1,2, GAO Li1, QIN Xiao-xiao1, FU 

Yi-yun1, SHI Dong-yi1, LAN Wei1, TANG Ying-xuan1, YU Fang-ming1,2* (1.Guangxi Key Laboratory of Environmental Processes 

and Remediation in Ecologically Fragile Regions, Guilin 541004, China；2.University Engineering Research Center of Green 

Remediation and Low Carbon Development for Lijiang River Basin, Guilin 541004, China). China Environmental Science, 2026, 

46(1)：279~288 

Abstract：The influence of Fe-Ca layered double hydroxide-modified corn straw biochar (Fe-Ca LDH-CSB) on nutrient cycling 

processes in the rhizosphere soil of Bidens pilosa L. was investigated through controlled pot experiments. The application of Fe-Ca 

LDH-CSB was found to significantly increase the soil C/N ratio and organic matter content by 31.1~45.6% and 3.6~10.3%, 

respectively (P<0.05). Furthermore, the addition of biochar was observed to markedly upregulate functional genes involved in carbon 

(C), nitrogen (N), and phosphorus (P) cycling. At a 2% (mass ratio) amendment rate, the relative abundances of genes associated with 

C fixation (e.g., fbaA, korA, sucC, accD), N cycling (e.g., GDH2, nosZ, nifH, hao), and P cycling (e.g., ppk1, ppa, TC.PIT, pstB) 

were increased by 1.1~1.4-fold, 1.7~23.5-fold, and 1.1~1.2-fold, respectively, compared with the control. A significant positive 

correlation between available phosphorus and the abundance of C-, N-, and P-cycling genes (P<0.01) was revealed by Mantel test 

analysis. Sucrase activity was found to be positively correlated with C- and N-cycling genes (P<0.01) but negatively correlated with 

P-cycling genes (P<0.05). Partial least squares path modeling indicated that nutrient cycling was indirectly enhanced by Fe-Ca 

LDH-CSB through alterations in soil physicochemical properties and the reshaping of functional microbial taxa, thereby promoting 

the expression of nutrient-cycling genes. Taxonomic annotation revealed that Proteobacteria, Actinobacteria, and Chloroflexi were 

the dominant microbial hosts harboring key C-, N-, and P-cycling genes. Collectively, these findings demonstrated that the 

application of Fe-Ca LDH-CSB improved rhizosphere soil conditions and microbial community structure, thereby strengthening the 

biogeochemical cycling of C, N, and P in the rhizosphere of Bidens pilosa L. 

Key words：Bidens pilosa L.；layered double hydroxidebiochar；nutrient cycling；metagenomics；rhizosphere microorganisms 

 

重金属污染作为全球性的环境问题,在进入土

壤后严重威胁了土壤中微生物和植物的生长发育
[1]

.

另外,重金属还可以通过直接吸收或食物链从土壤

转移到植物和动物(包括人类),最终对人类健康和生

态系统安全构成风险
[2]

.因此,迫切需要开发一种有 
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效且环保的重金属污染修复方法.研究发现应用生

物炭修复重金属污染土壤可以稳定受污染土壤中

的重金属,改善受污染土壤质量,有效减少植物对重

金属的吸收和缓解由重金属引起的氧化应激
[3-4]

. 

生物炭是在缺氧或限氧条件下通过热解产生

的具有优异孔隙结构和丰富含氧官能团的富碳固

体材料
[5]

.层状双氢氧化物(LDHs)因富含多孔结构、

活跃的表面羟基以及离子交换能力,能够通过表面

吸附、离子交换等机理吸附重金属
[6-7]

.因此,LDHs

生物炭已被用于修复受重金属污染土壤
[8]

.此外,生

物炭作为改善土壤-植物系统中碳(C)、氮(N)和磷(P)

循环的改良剂
[9]

,对土壤的改良效果主要体现在调

节土壤酸碱度,增加碳、氮、磷等养分的含量和利用

率上
[10]

.微生物主要通过其功能基因的表达来调节

土壤元素转化和循环
[11]

. 

研究表明,生物炭添加对土壤微生物群落组成

和丰度产生影响,从而改变参与碳、氮、磷等元素循

环的功能基因的丰度
[9-12]

.生物炭的持续施用不仅

有助于土壤固碳与甲烷减排,还通过调节土壤 pH值

和影响微生物对氮、磷等养分的利用需求,进而调控

土壤碳氮循环过程.研究表明,生物炭添加会显著影

响与固氮(nifH)、硝化(amoA)和反硝化(nirK、nirS、

nosZ)相关的功能基因的丰度和活性
[13-15]

,其中提高

土壤 pH值被认为是促进 nosZ基因表达、增强反硝

化作用的重要机制
[16]

.并且,生物炭的添加可以通过

改变土壤理化性质和微生物群落,影响土壤中磷的

矿化,提高磷的生物可利用性
[10]

.土壤中溶磷基因

如:ppk1、ppa和 ppx表达的上调可以促进土壤中可

溶性磷含量的提高,有助于提高植物对磷的利用效

率
[17-18]

. 

在我们的前期研究中,以玉米秸秆为原料,合成

了一种铁-钙层状双氢氧化物玉米秸秆生物炭(Fe- 

Ca LDH-CSB),并将其用于修复重金属污染土壤
[19]

.

前期研究表明,Fe-Ca LDH-CSB的添加可以通过重

建土壤微生物群落,改善小白菜、空心菜和鬼针草的

根际环境
[20-21]

.然而,尚不清楚 Fe-Ca LDH-CSB 添

加如何影响植物根际土壤的养分循环,从而促进植

物的生长.并且,不同植物根际土壤微环境对生物炭

添加后的响应不同. 

已有研究探讨生物炭添加对农田土壤碳、氮、

磷循环的影响
[12]

,但是对于在重金属污染环境中,生

物炭添加对超富集植物根际土壤碳、氮、磷循环的

影响研究较少,这对于全面认识超富集植物在重金

属污染环境中的养分循环过程至关重要 .鬼针草

(Bidens pilosa L.)具有优异的镉富集能力和较高的

生物量,被认为是一种超富集植物
[22-23]

.超富集植物

与功能型生物炭的协同应用,能有效降低土壤重金

属的生物有效性,提升植物对污染物的富集能力,并

通过调控根际环境来实现污染控制与土壤质量提

升的双重目标
[21]

.因此,本文以 Fe-Ca LDH-CSB 和

镉超富集植物鬼针草为研究对象,利用宏基因组学

技术探讨 Fe-Ca LDH-CSB添加对鬼针草根际土壤

中碳、氮、磷循环功能基因的影响.旨在:从宏基因

组水平上探究不同添加量的生物炭对鬼针草根际

土壤碳、氮、磷循环过程的影响;分析碳、氮、磷循

环与根际土壤理化性质的关系,探讨参与鬼针草根

际碳、氮和磷循环主要微生物类群. 

1  材料和方法 

1.1  实验材料 

本研究采用共沉淀法制备 Fe-Ca LDH-CSB:以

600°C 碳化的玉米秸秆生物炭为载体,控制 Ca
2+

:Fe
3+

物质的量比为 3:1,调节反应液 pH值至 11.0, 80°C 恒

温老化 18h 后,真空过滤并 80°C 烘干获得最终产物.

具体的制备过程和所用试剂详见我们的前期研究
[19]

. 

1.2  盆栽实验设计 

重金属污染土壤采自中国广西壮族自治区柳

州市泗顶矿区(109°52′54″E, 25°06′34″N)
[19]

.采用五

点取样法采集土壤,在去除大块砾石和植物根等各

种材料后,在室温下风干.采集土壤的基本理化性

质:pH 值为(6.79±0.02),总氮含量为(1.05±0.03)mg/g,

总磷含量为(680.58±10.73) mg/kg,土壤有机质含量

为(12.71±1.28)mg/g,有效磷含量为(74.91±2.19)mg/ 

kg,铵态氮含量为(11.08±1.95)mg/kg,硝酸盐氮含量

为(0.73±0.280)mg/kg,总镉含量为(151.76±3.82)mg/ 

kg,有效态镉含量为(16.98±0.48)mg/kg. 

盆栽实验设置为每盆土 1.2kg,生物炭分次拌入

土壤中混合均匀,设置不同投加量(w/w),分别为:0(对

照,CK)、0.5%(B1)、1.0%(B2)和 2.0%(B3).每个处理

设置 3 个平行.将处理后的土壤在自然条件下平衡 2

周.鬼针草采自广西师范大学校园内,采取扦插的方

式进行栽培,具体操作如下:选取长势良好且粗细一
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致的茎,用自来水冲洗后,剪成长度约为 5cm的茎段,

至少保留一个完整的节间和一个腋芽.将茎段插入

装好土壤的盆中,保留腋芽于土壤上面.每盆扦插 4

株,定期浇水,保持土壤含水量在 60%. 

1.3  土壤样本采集与分析 

鬼针草在栽培 45d 后收获.将整株植物用铲子

完整挖出后,通过轻轻摇晃植物根冠收集根际土壤.

将所得的新鲜土样分为两部分:一部分置于 4°C 下

保存,用于测定土壤理化性质;另一部分置于-80°C

下保存,用于 DNA 提取.土壤基本理化性质包括 pH

值、总碳(TC)、微生物量碳(MBC)、总氮(TN)、铵

态氮(NH4
+
-N)、硝态氮(NO3

-

-N)、可溶性有机氮

(DON)、总磷(TP)和有效磷(AP)等采用《土壤农业

化学分析法》进行测定
[24]

.土壤可溶性有机氮

(DON)、有机质(SOM)和可溶性有机碳(DOC)含量

使用元素分析仪测定
[25]

.纤维素酶、蔗糖酶和淀粉酶

活性采用 3,5-二硝基水杨酸法进行分析
[26]

;脲酶和

蛋白酶分别采用靛酚蓝比色法和茚三酮比色法进

行分析
[27]

;碱性磷酸酶采用磷酸苯二钠比色法进行

分析
[28]

;过氧化氢酶和脱氢酶采用高锰酸钾滴定法

和 2,3,5-三苯基四唑氯化物还原法进行分析
[28]

. 

1.4  宏基因组测序分析 

从 0.25g 鬼针草根际土壤样品中提取 DNA,使

用 E.Z.N.A® Soil DNA Kit(Omega Bio-tek,Norcross, 

GA, USA), 操作过程严格按照试剂盒说明进

行.DNA的纯度、浓度和完整性分别通过 NanoDrop 

200、TBS-380和 1%琼脂糖凝胶电泳进行检测.提取

得到的DNA 经 Covaris M220 超声破碎仪处理,片段

长度约为 400bp, 随后使用 NEXTFLEX Rapid 

DNA-Seq试剂盒(Bio Scientific, Austin, TX, USA)构

建宏基因组文库.拼接所得 contig 的开放阅读框预

测通过Prodigal软件完成.筛选核苷酸长度大于等于

100bp 的基因,并将其翻译为氨基酸序列,获得每个

样品的基因预测结果统计表 .宏基因组测序在

Illumina NovaSeq HiSeq Xten 平台(美吉生物技术有

限公司)上进行.使用 DIAMOND 工具(http://ab.inf. 

uni-tuebingen.de/software/diamond/)对非冗余基因

集与 NR 数据库进行快速比对,并结合 NR 数据库中

的分类学信息完成物种注释.功能基因注释则依托

KEGG 数据库(http://www.genome.jp/keeg/),以识别

与土壤碳、氮和磷循环相关的功能基因. 

1.5  统计分析 

所有实验数据均采用 SPSS 19.0 软件进行统计

分析,图表绘制使用 Origin 2024 软件完成.采用基于

邓 肯 检 验 (Duncan’s test)的单因素方差分析

(One-way ANOVA, n=3)来确定 P<0.05时的统计显

著性.土壤理化性质与功能基因之间的相关性分析

采用 R 中的“psych”包进行,共现网络图通过 Gephi

软件构建.Mantel 检验使用 R中的“vegan”包进行.采

用气球图分析参与碳、氮和磷循环关键功能基因.

饼图的大小表示相应基因的相对丰度,丰度之间的

显著性差异采用最小显著差异法(LSD)检验,处理组

与对照组之间的显著性差异以黑色星号表示

(*P<0.05,**P<0.01,***P<0.001).采用偏最小二乘路

径模型(PLS-PM)分析 Fe-Ca LDH-CSB 添加下,鬼

针草根际微环境中土壤理化性质变化与碳、氮和磷

循环功能基因之间的级联关系. 

2  结果与分析 

2.1  Fe-Ca LDH-CSB添加对鬼针草根际土壤理化

性质的影响 

Fe-Ca LDH-CSB 的添加对鬼针草根际土壤理

化性质的影响如表 1 所示.Fe-Ca LDH-CSB的添加

显著提高了土壤含水率(P<0.05);与对照相比,B1 和

B3 处理下,含水率分别提高了 7.2%和 10.1%.Fe-Ca 

LDH-CSB的添加显著降低了土壤的 TN和 NO3
-

-N

含量(P<0.05);与对照相比,所有处理使土壤的 TN和

NO3
-

-N 含量降低了 17.7%~29.4%和 11.3%~19.5%.

与此相反,Fe-Ca LDH-CSB 的添加使土壤的 DON

含量显著提高了 7.9%~16.3%(P<0.05).Fe-Ca LDH- 

CSB 的添加显著提高了土壤的 C/N 和 SOM 含量

(P<0.05);与对照相比,分别提高了 31.1%~45.6%和

3.6%~10.3%.此外,Fe-Ca LDH-CSB 的添加显著降

低了土壤的 TP和 AP含量(P<0.05);其中,B2 处理下

土壤 AP含量达到最低,降低了 64.4%(P<0.05). 

2.2  Fe-Ca LDH-CSB添加对土壤碳、氮和磷循环

功能基因的影响 

Fe-Ca LDH-CSB 添加对土壤的碳、氮和磷循

环过程均产生了影响(图 1).通过共生网络图分析了

275 个碳循环功能基因与土壤理化性质之间的相互

关系(图 1a).结果显示,TC、SOM、AP、NH4
+
-N 和

土壤酶活性与碳循环功能基因显著相关.基于碳循
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环功能基因与土壤理化因子之间的相关性,进一步

筛选出参与碳固定(fbaA、korA、pps、sucC、accD、

porB、glpX)、碳降解(glgP、katE、mcl)、产甲烷(ackA)

及甲烷代谢(pmoC-amoC)等过程的功能基因进行

深入分析(图 1b).对于碳固定过程,与对照相比,B2处

理使 fbaA、korA、pps、sucC和 accD基因的丰度分

别提高了 1.4、1.2、1.2、1.1 和 1.1 倍.糖原降解、

光呼吸及甲醛同化为典型的碳降解过程,相关功能

基因的丰度随着 Fe-Ca LDH-CSB添加比例显著变

化.其中,B3 处理下 glgP 与 katE 基因的丰度与对照

相比分别提升了 1.1 和 1.7 倍.对于产甲烷基因

ackA,B3 处理下其相对丰度较对照组提高了 1.4 倍.

与硝化作用相关的 pmoC-amoC 基因在 B1 处理下

提高了 1.10倍. 

表 1  Fe-Ca LDH-CSB添加对鬼针草根际土壤理化性质的影响 

Table 1  Effects of Fe-Ca LDH-CSB addition on soil porperties in the rhizosphere of Bidens pilosa L. 

指标 对照 B1 B2 B3 

土壤含水率(%) 31.61±0.01b 33.87±0.02a 30.65±0.01b 34.79±0.02a 

总氮(mg/g) 0.51±0.05a 0.36±0.00c 0.42±0.05b 0.42±0.05b 

铵态氮(mg/kg) 15.43±1.11a 14.81±1.17a 13.47±1.47a 13.43±0.65a 

硝酸盐氮(mg/kg) 7.23±0.61a 6.06±0.27b 5.82±0.15b 6.41±0.76ab 

可溶性有机氮(mg/kg) 8.12±0.29b 8.76±0.20ab 9.03±0.32a 9.44±0.68a 

C/N 37.83±4.48b 55.08±1.77a 49.58±7.08a 50.82±6.44a 

土壤有机质含量(mg/g) 33.00±0.32c 34.19±1.10b 35.48±0.39a 36.41±0.24a 

总磷(mg/kg) 621.82±15.40a 591.14±9.19b 607.22±14.43ab 597.16±4.44b 

有效磷(mg/kg) 240.76±14.95a 101.83±5.46c 85.80±2.17d 176.76±3.15b 

注:数据表示平均值±标准偏差(n=3);不同小写字母代表处理间差异显著(P<0.05). 

 

图 1  Fe-Ca LDH-CSB添加对鬼针草根际碳、氮和磷循环基因的影响 

Fig.1  Effects of PE addition on rhizosphere carbon, nitrogen and phosphrous cycle of B. chinensis L. 

共生网络图分析结果显示,脲酶和脱氢酶与氮 循环功能基因显著相关(图 1c).基于理化性质与氮
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循环功能基因之间的相关性以及功能基因之间的

网络关系 ,选取了 GDH2、gltB、pmoC-amoC、

pmoA-amoA、hao、narG、narH、nirK、norB、nosZ、

nifK、nifH、napB、nirD、nasA和 nasB 共 16 个氮

循环相关功能基因进行进一步分析(图 1d).与对照

相比,多数功能基因在 B2 处理下变化最显著,包

括:GDH2(1.7 倍)、gltB(1.9 倍)、nifK(22.6 倍)、

nifH(23.5倍)、nosZ(9.3倍)、norB(4.4倍)、nirK(2.4

倍)、narH(3.9 倍)、narG(3.9 倍)、hao(12.7 倍)、

nasA(2.3倍)、nasB(4.3倍)与 nirD(3.0倍). 

土壤理化性质与磷循环功能基因之间的共现

网络关系如图 1e 所示.结果表明,土壤生物可利用重

金属、pH 值、有机碳(OC)、土壤酶活性、SOM、

NH4
+
-N和 C/N 比与磷循环功能基因均呈较强的相

关性.在众多磷循环功能基因中,ppa、ppk1、pstB、

pstS、TC.PIT、phoU、phoB、ppx、phnE、ugpB、

ugpE、phnP和 phnM等 13 个基因与土壤理化性质

的关联性最为紧密(图 1f).在无机磷溶解过程中,B2

处理使涉及多聚磷酸激酶(ppk1)和焦磷酸酶(ppa)功

能的基因分别提高了 1.1倍和 1.1倍.与此同时;使磷

转运过程的底物结合蛋白基因(pstS)、无机磷转运蛋

白基因(TC.PIT)和 ATP 结合蛋白基因(pstB)分别提

高了 1.2、1.2和 1.1倍.此外,B2 处理还使 ppx、phnP、

phnM和 phnE的相对丰度均比对照组提高了 1.2倍,

这表明了 Fe-Ca LDH-CSB添加对磷相关基因的表

达具有一定的促进作用. 

2.3  Fe-Ca LDH-CSB添加下根际土壤碳、氮和磷

循环基因的分布特征 

环境因子对功能基因的影响主要体现在其对微

生物群落结构和功能的调控,从而影响基因的表达水

平.由于环境条件的不同,不同的细菌类群虽可催化相

同的生物地球化学过程,但其催化效率与适应性可能

存在差异.因此,研究对碳、氮和磷循环功能基因进行

了微生物注释(图2).在门水平上,对于碳循环关键功能

基 因 , 变 形 菌 门 (Proteobacteria) 、 放 线 菌 门

(Actinobacteria)、绿弯菌门(Chloroflexi)细菌是其主要

宿主 . 对于 mcl 和 fbaA 基因 , 芽单胞菌门

(Gemmatimonadetes)也是其主要宿主 .特别的 ,对于

pmoB-amoB基因,硝化螺旋菌门(Nitrospirae)细菌是其

主要宿主(图 2a).对于氮循环关键功能基因,变形菌门

是其主要宿主.对于 gltB、GDH2、narG和 narH基因,

放线菌门也是其主要宿主.此外,对于 nosZ和 napB基

因,芽单胞菌门也是其主要宿主.特别的,pmoA-amoA

基因的主要宿主是硝化螺旋菌门和奇古菌门

(Thaumarchaeota)(图 2b).对于磷循环关键功能基因,变

形菌门、放线菌门、绿弯菌门、芽单胞菌门和酸杆菌

门(Acidobacteria)是其主要宿主(图 2(c)).另外,对碳、氮

和磷循环功能基因进行了 LSD 检验,结果表明,Fe-Ca 

LDH-CSB添加会对碳、氮和磷循环关键功能基因的

丰度产生显著影响(P<0.05,P<0.01或 P<0.001). 

2.4  土壤理化性质与碳、氮和磷循环功能基因之间

的关系 

采用Mantel 检验分析了 Fe-Ca LDH-CSB添加

下鬼针草根际土壤碳、氮和磷循环功能基因与土壤

碳、氮和磷含量及酶活性之间的关系(图 3a).结果表

明,碳循环功能基因与AP含量和蔗糖酶活性呈显著

正相关关系(Mantel’s r>0.5,P<0.01);与过氧化氢酶

和淀粉酶活性呈显著负相关关系 (0.25<Mantel’s 

r<0.5, P<0.05).氮循环功能基因与 pH 值、NO3
-

-N

和 AP 含量、蔗糖酶、纤维素酶、碱性磷酸酶和淀

粉酶活性呈显著正相关关系 (Mantel’s r>0.5 或

0.25<Mantel’s r<0.5, P<0.01);与 TC和 SOM含量、

C/N、脲酶活性呈显著负相关关系(0.25<Mantel’s 

r<0.5, p<0.05).磷循环功能基因与 pH值和 AP含量

呈显著正相关关系(Mantel’s r>0.5或 0.25<Mantel’s 

r<0.5, P<0.01);与 TN、NO3
-

-N和 DON含量、蔗糖

酶、纤维素酶、碱性磷酸酶、过氧化氢酶和淀粉酶

活性呈显著负相关关系 (0.25<Mantel’s r<0.5 或

Mantel’s r<0.25, P<0.05). 

采用 PLS-PM分析了 Fe-Ca LDH-CSB添加下

土壤理化性质、细菌和关键功能基因之间的关系(图

3b).结果表明,Fe-Ca LDH-CSB 添加显著提升了土

壤 C/N和 DOC含量(0.840, P<0.001),并对碳循环功

能基因产生了显著的正向影响(0.515, P<0.01),但同

时对细菌群落的相对丰度产生了显著的负向影响

(-1.101, P<0.05).尽管细菌群落丰度下降,但其仍对

碳 (0.945, P<0.05)、氮 (0.673, P<0.01)和磷 (0.744, 

P<0.05)循环功能基因表现出显著的正向作用 .此

外,Fe-Ca LDH-CSB添加还提高了氮循环相关酶的

活性(0.675, P<0.05),并降低了土壤NH4
+
-N、NO3

-

-N

和 DON 含量(-0.925, P<0.001),从而对氮循环功能

基因产生显著的负向影响(-0.521, P<0.05). 
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图 2  基于宏基因组分析鬼针草根际土壤碳、氮和磷循环关键基因丰度变化 

Fig.2  Carbon, nitrogen and phosphorus cycling genes inferred from metagenome in the rhizosphere soil ofB. pilosa L. 

气球图描述了碳(a)、氮(b)和磷(c)循环基因的相对丰度和分类.饼图大小代表相应基因的相对丰度,计算为 Log10RPKM(每百万映射读数每千碱基读数).

统计显著性采用 LSD检验,处理与对照之间的显著性用黑色星号(*P<0.05,**P<0.01,***P<0.001)表示 

 

图 3  土壤理化性质与碳、氮和磷循环功能基因之间的关系 

Fig.3  Relationship between soil physicochemical properties and carbon, nitrogen, and phosphorus cycling genes 

3  讨论 

Fe-Ca LDH-CSB 添加降低了鬼针草根际土壤

TN 和 NO3
-

-N 含量,提高了 DON 含量.这是因为生

物炭具有丰富的孔隙结构,能够吸附固定土壤中的

无机氮,同时,生物炭还能促进作物对氮的吸收,从而

降低土壤氮库
[29]

.生物炭通过提高土壤的孔隙度,为

微生物提供了氧气和丰富的营养物质,从而促进微

生物的生长繁殖,微生物活性的增强加速了土壤有

机质的分解过程,进而提高了土壤可溶性有机氮的

释放量
[30]

.这表明 Fe-Ca LDH-CSB可能通过吸附、

缓释或调控微生物过程促进氮素转化与有机氮积

累
[31]

.同时,生物炭因其高碳含量与化学惰性,被认为

是一种极具潜力的碳封存材料
[32]

.已有研究表明,添

加生物炭材料可以显著提高土壤碳储量,从而导致

C/N 比上升
[33]

.C/N 比和 SOM 含量的提高表明

Fe-Ca LDH-CSB 具有良好的碳输入和有机质保护

能力,有效增强了微生物的活性和土壤碳库的稳定

性
[34-35]

.土壤理化特性的改变可能通过微生物功能

影响土壤养分循环 ,因此 ,本研究进一步分析了

Fe-Ca LDH-CSB添加下鬼针草根际土壤环境中碳、

氮和磷循环相关功能基因的变化. 

碳循环是生态系统中最重要的物质循环之一,

土壤微生物群落在其中发挥着核心作用
[36]

.Fe-Ca 

LDH-CSB的添加向土壤中输入了丰富的碳源,其中

部分可利用碳可被异养微生物迅速利用,从而通过
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异养碳固定减少新碳的滞留量[37].本研究中,与还原

型磷酸戊糖循环(Calvin循环)和柠檬酸循环(TCA循

环)相关的基因(如 glpX和 sucC)在 Fe-Ca LDH-CSB

添加后得到了不同程度的恢复(图 1a-b),表明生物

炭添加增强了土壤微生物的碳固定能力[38-39].在土

壤修复过程中,大量外源碳经碳降解酶分解为可溶

性小分子糖,为微生物的生长和代谢提供能量[40].本

研究结果表明适量的生物炭添加提高了与淀粉和

蔗糖降解(glgP)及呼吸(katE)相关的基因丰度,说明

微生物的碳分解潜能受到生物炭的调控 .因

此,Fe-Ca LDH-CSB添加通过提高土壤中碳源供给,

调节微生物碳固定与分解相关功能基因的表达,从

而促进了微生物介导的碳循环过程,提高了鬼针草

根际土壤环境的碳代谢潜力. 

生物炭是一种富碳材料[41],碳源的输入被认为

可影响硝化、反硝化等多种氮循环过程.已有研究表

明 ,生物炭可正向调控土壤氮循环及相关微生物

群  

[42].Fe-Ca LDH-CSB 添加显著提高了硝化基因

narH基因的丰度,促进了土壤中 NH4
+
-N向 NO3

-

-N

的转化(图 1d).这与 Song 等[43]提出生物炭显著提高

土壤硝化速率的结果一致 .值得注意的是 ,Fe-Ca 

LDH-CSB 的添加显著提高了参与氨化过程的

GDH2 基因丰度,该基因编码的谷氨酸脱氢酶,可以

在高 NH4
+
浓度下将 NH4

+
转化为谷氨酸[44].此外,谷

氨酸合成酶基因(gltB)丰度较对照组显著升高,表明

该酶能在低NH4
+
浓度下将NH4

+
高效转化为谷氨酸,

这进一步表明 Fe-Ca LDH-CSB添加可以有效促进

重金属污染土壤的硝化过程.另外,Fe-Ca LDH-CSB

添加增强了反硝化基因(narG、nirK、nirS、norB、

nosZ)的表达,其中,narG、nirK和 nirS是反硝化初期

关键基因,对氮含量变化较敏感,而 norB 和 nosZ 响

应较弱[45- 46].Dai 等
[47]
的研究表明,富碳生物炭刺激

了 nirK、nirS 和 nosZ 等反硝化基因的表达,并增加

了 N2O的排放量.研究表明,nosZ基因的环境适应性

强,在本研究中,土壤中的 nosZ 丰度均高于对照,这

表明生物炭中有机碳提高了携带 nosZ 微生物的活

性,促进了土壤反硝化过程的进行[13- 48].相比之下,固

氮基因(nifK和 nifH)的丰度变化较小,这可能是由于

重金属污染土壤本身的氮素匮乏所导致的[49-51].此

外,固氮基因丰度变化较小也可能与变形菌门的丰

度变化较小有关(图 2b),这是由于变形菌门微生物

在 C/N 比高于 12.5 的土壤中生长受限所致[52]
.因

此,Fe-Ca LDH-CSB添加通过改变土壤理化性质,间

接影响鬼针草根际土壤的氮循环过程. 

磷是植物与微生物生长发育所必须的营养元

素.在重金属污染土壤中,满足植物与微生物磷需求

的关键路径是磷的溶解与矿化过程 [53]
.Fe-Ca 

LDH-CSB添加提高了多磷酸激酶(ppk1)、无机焦磷

酸酶(ppa)和外多磷酸酶(ppx)等无机磷溶解基因的

丰度,促进了土壤中难溶性磷的生物可利用性[17].这

可能是由于生物炭释放的营养物质刺激了微生物

分泌有机酸 ,进而溶解无机磷并促进溶磷菌的生

长  

[9].多磷酸激酶(ppk)可催化磷酸单体聚合形成多

磷酸分子;多聚磷酸在微生物的生化过程(包括糖、

核酸、蛋白质磷酸化)中充当能量库,可以有效提高

微生物在环境中的生存和增殖 [54].此外 ,Fe-Ca 

LDH-CSB 的添加还提高了土壤中与磷饥饿反应调

控相关的 phoB 与 phoU 基因的丰度,增强了微生物

对外源磷的利用能力
[47]

.这些基因与磷转运相关基

因 pstABCS 紧密关联,并调控碱性磷酸酶(E3.1.3.1)

的表达,有效促进有机磷的矿化过程[55].在细菌中,磷

的吸收与利用主要通过专一性磷酸转运系统(Pst)和

磷酸转运蛋白系统(Pit)完成,其中 Pst 系统为主要路

径[56].本研究中,pstS、pstB 和 TC.PIT 等关键基因丰

度升高,表明 Fe-Ca LDH-CSB添加有助于增强细菌

对 Pi 的吸收与转运能力[57].Enebe 等
[54]
发现多磷酸

激酶与磷转运蛋白之间存在协同关系,后者的高效

吸收能力是形成多磷酸的前提.因此,ppk 与 pstS 的

丰度升高表明 Fe-Ca LDH-CSB的添加提高了鬼针

草根际环境磷的可利用效率.在此过程中,AP被植物

和微生物快速吸收利用,导致土壤中的AP含量降低,

而该“低磷状态”又会诱导微生物表达更多的磷获取

相关基因,以维持其代谢需求
[58]

.这与焦扬等 

[58]
的研

究结果一致. 

土壤微生物在调节土壤肥力、植物健康及碳、

氮和磷等养分循环中至关重要.研究表明,重金属胁

迫会显著影响微生物多样性与丰度[59].生物炭通过

增强功能微生物的活性,在土壤修复中发挥积极作

用[54].微生物群落对营养输入高度敏感,生物炭可提

高如变形菌门、绿弯菌门和芽单胞菌门等优势类群

的丰度[60].我们发现酸杆菌门、放线菌门、变形菌门

和绿弯菌门携带大量与养分循环相关的功能基因.
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研究表明,放线菌与变形菌门是碳、氮和磷循环中的

关键类群[61],而酸杆菌在磷循环中扮演重要角色[62].

本研究从门水平层面上分析了 Fe-Ca LDH-CSB添

加对根际环境中碳、氮和磷功能基因的影响,发现微

生物丰度对土壤理化性质变化表现出了显著响应.

参与碳、氮和磷循环的微生物在门水平上具有高度

重叠性,说明同一类群可能在多种养分循环过程中

发挥作用,也为微生物驱动的多元素循环高度耦合

提供了证据.因此,Fe-Ca LDH-CSB添加通过调控土

壤理化性质,影响微生物群落结构与功能基因表达,

进而促进重金属污染土壤的养分循环. 

4  结论 

4.1  Fe-Ca LDH-CSB的添加显著提高了鬼针草根

际土壤C/N比和SOM含量,与对照相比,分别提高了

31.1%~45.6%和 3.6%~10.3%(P<0.05). 

4.2  Fe-Ca LDH-CSB的添加促进了土壤碳、氮和

磷循环功能基因的表达;变形菌门、放线菌门和绿弯

菌门细菌是鬼针草根际土壤中碳、氮和磷循环关键

功能基因的主要宿主. 

4.3  AP含量与碳循环、氮循环和磷循环功能基因

变化呈显著正相关关系(P<0.01).蔗糖酶活性与碳循

环和氮循环功能基因变化呈显著正相关关系

(P<0.01);与磷循环功能基因变化呈显著负相关关系

(P<0.05). 

4.4  Fe-Ca LDH-CSB添加通过提高土壤C/N和有

机碳含量促进碳循环功能基因的表达;尽管抑制了

细菌群落的相对丰度,但细菌群落仍对碳、氮和磷循

环功能基因发挥显著的正向作用. 
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