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摘 要:以浙江省“白叶一号”茶叶为研究对象,采用花生壳生物炭作为修复材料,设置空白对照(不施用生物炭)
及3个施用水平(1.5、3.0、4.5

 

t/hm2),于2023年10月在安吉茶园施用生物炭。2024年4月采集土壤和根系样

品,通过测定土壤理化性质,利用16S
 

rRNA基因高通量测序解析根际细菌和根内生菌群落,并结合共现网络与

斯皮尔曼相关分析揭示微生物互作模式及其与土壤因子的关联。结果表明:施用生物炭显著提高了碱解氮、速效

钾和有机质含量(P
 

<0.05),其中以3.0
 

t/hm2 处理对上述3项养分指标的提升效果最为突出(碱解氮较空白对照

增加12.48%,速效钾增加23.78%,有机质增加10.88%),而4.5
 

t/hm2 处理有所下降,呈现非线性剂量响应特征。
根际细菌α多样性虽未发生显著变化,但群落结构差异显著。在共现网络中,3.0

 

t/hm2 处理的网络复杂度指数最

高(边 节点比为3.63)。内生菌α多样性呈下降趋势,群落结构也发生显著变化。斯皮尔曼分析揭示了溶磷菌

(Paenibacillus)与速效磷、亚硝酸盐氧化菌(Nitrolancea)与碱解氮和有机质之间的显著正相关关系。
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茶(Camellia
 

sinensis)是世界三大饮料植物之一,富含茶多酚、氨基酸等多种生物活性成分,具有重

要的保健和经济价值[1]。中国茶叶种植面积和产量均居世界首位,在全球茶产业中占有举足轻重的地

位[2]。然而,在长期集约化种植模式下,茶园土壤退化问题日趋严重。化学肥料尤其是氮肥的过量施用,
改变了根际细菌群落组成并降低了土壤pH[3];不合理的氮素形态及偏低的根际pH也会抑制茶树对养分

的吸收[4]。因此,如何修复退化茶园土壤并重建健康微生态系统,已成为茶产业可持续发展亟须解决的

关键问题。
生物炭是有机质在缺氧条件下经高温热解生成的富碳多孔固体[5]。荟萃分析证实,施用生物炭能提

高作物产量,对酸性土壤的改良效果尤为显著[6]。其改良机制涉及多个方面:多孔结构和高比表面积可

吸附铵态氮、硝态氮等养分离子,从而降低淋溶损失[7];生物炭的偏碱性有利于中和酸性土壤[8];同时,它
还能促进共生固氮菌的活性,增强生物固氮能力[8]。已有研究表明,生物炭与有机物料配施可改善茶园

根际微生物群落[9],但有关生物炭对根际细菌和根内生菌群落同步调控作用的研究尚不多见。
土壤微生物是驱动物质循环和能量流动的关键类群,其群落结构对土壤健康具有指示作用[10]。生物

炭施入后可显著改变土壤理化环境,包括提升土壤pH、增加有机质和速效养分含量、改善土壤孔隙结构

及保水性能等,进而深刻影响微生物群落的组成与活性。在茶园土壤研究中,生物炭被证实能有效缓解

土壤酸化、提高碱解氮和速效磷含量,并促进土壤酶活性,从而重塑根际微生物群落结构[11]。其多孔结构

不仅为微生物提供了栖息空间,还通过吸附溶解性有机碳和矿质养分为代谢活动供给底物[12],从而促进



固氮菌、溶磷细菌等功能类群因生态位改善而富集[1314]。值得注意的是,生物炭还可能通过调节根际微

环境间接影响植物内部的内生菌群落[15]。内生菌定殖于植物组织内部,能够通过固氮、溶磷、产生植物激

素及诱导系统抗性等途径促进宿主生长并增强抗逆能力,对宿主养分吸收和抗病能力具有重要促进作

用[16],是植物微生态系统中不可忽视的功能组分。已有研究表明,生物炭施用可通过改变土壤理化性质

间接影响作物内生菌的群落组成。然而,目前关于生物炭对茶树根内生菌的影响仍缺乏系统认知。
安吉白茶是浙江省安吉县特有的珍稀茶叶品种,以其独特的白化性状和高氨基酸含量闻名,具有极

高的经济价值和品牌效应。针对当前安吉白茶园土壤酸化和养分失衡问题较为突出的现状,本研究以

“白叶一号”茶园为研究对象,选用花生壳生物炭设置梯度施用量(1.5、3.0、4.5
 

t/hm2),综合运用土壤理

化分析和16S
 

rRNA基因高通量测序技术,系统考察生物炭对茶园土壤养分、根际细菌群落组成及其共

现网络特征、根内生菌群落结构的影响,并深入剖析土壤因子与关键微生物类群之间的关联,旨在从“土
壤养分-根际微生物-根内生菌”多层级互作视角,阐明生物炭对茶园土壤微生态系统的调控机理,为安

吉白茶园土壤的精准改良提供理论依据和技术参考。

1 材料与方法

1.1 试验地概况与材料

试验于浙江省湖州市安吉县(30°47'N,119°36'E)的白茶种植园开展,供试品种为“白叶一号”。该区

域属亚热带季风气候,年均气温约15.6
 

℃,年降水量约1
 

420
 

mm。试验区茶园建园年限超过10
 

年,种植

管理方式一致,土壤类型为红壤(pH
 

4.0~4.5)。由于长期施用化学肥料,土壤呈酸化状态。
供试生物炭由河南省生物炭工程技术研究中心(郑州)提供,以花生壳为原料,在低氧条件下连续碳

化20
 

min制得,粉碎后过10目筛(2
 

mm)。生物炭的基本理化性质如下:比表面积16.71
 

m2/g、容重

0.21
 

g/cm3、孔体积0.029
 

cm3/g、总碳含量465.30
 

g/kg、总氮含量8.30
 

g/kg、pH值9.05。
1.2 试验设计

采用完全随机区组设计,设4个处理:CK(不施用生物炭)、T1(1.5
 

t/hm2)、T2(3.0
 

t/hm2)、T3(4.5
 

t/hm2)。
每个处理设置3次重复,共12个小区。生物炭于2023年10月撒施于茶行间,并翻耕混匀至0~20

 

cm土层。
2024年4月,采用“五点取样法”采集各处理0~20

 

cm根际土壤及茶树须根样品。土壤样品分为两份:一份

风干后用于理化性质测定;另一份于-80
 

℃保存用于DNA提取。根系样品经表面灭菌后于-80
 

℃保存。
1.3 土壤理化性质测定

土壤理化性质按鲍士旦《土壤农化分析》[17]中标准方法测定:有机质采用浓硫酸 重铬酸钾外加热法;
碱解氮采用碱解扩散法;速效磷采用0.5

 

mol/L
 

NaHCO3 浸提 钼锑抗比色法;速效钾采用1
 

mol/L
 

NH4OAc浸提 火焰光度法;pH采用电位法(水土比2.5∶1)。土壤脲酶与酸性磷酸酶活性分别采用对

应试剂盒(北京索莱宝科技有限公司)测定。
1.4 16S

 

rRNA基因高通量测序

采用十六烷基三甲基溴化铵(CTAB)法分别从根际土壤和表面灭菌后的根系样品中提取总基因组

DNA,以 1% 琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 检 测 DNA 质 量。根 际 土 壤 细 菌 群 落 使 用 引 物 341F(5'
CCTACGGGNGGCWGCAG 3')/806R(5' GGACTACHVGGGTWTCTAAT 3')扩增16S

 

rRNA基

因的V3 V4区;根内生菌群落使用引物799F(5' AACMGGATTAGATACCCKG 3')/1193R(5'
ACGTCATCCCCACCTTCC 3')扩增 V5 V7区,该引物组合可有效排除叶绿体和线粒体序列的干

扰[18]。扩增体系使用TransGen
 

AP221 02
 

TransStart
 

Fastpfu
 

DNA聚合酶,每个样品设置3个技术重

复。PCR产物经2%琼脂糖凝胶电泳检测后,使用AxyPrep
 

DNA凝胶回收试剂盒(Axygen)进行纯化,
并通过QuantiFluorTM ST蓝色荧光定量系统进行定量。随后将各样品PCR产物按等摩尔比混合,采用

TruSeqTM
 

DNA
 

Sample
 

Prep
 

Kit(Illumina)构建文库,在Illumina
 

MiSeq平台进行双端测序。原始数据

经质控与拼接后,采用分割式扩增子降噪算法2(divisive
 

amplicon
 

denoising
 

algorithm
 

2,DADA2)算法
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去噪,生成扩增子序列变体(amplicon
 

sequence
 

variant,ASV)代表序列及丰度表,并基于SILVA数据库

(v138)进行物种注释。

1.5 数据处理与统计分析

以SPSS
 

27.0进行单因素方差分析,并利用最小显著性差异(least
 

significant
 

difference,LSD)法进

行多重比较,检验差异显著性(P<0.05)。α多样性指数(Simpson、Shannon、Chao、ACE)在R
 

3.3.1中

计算。β多样性分析基于Bray Curtis相异度(Bray Curtis
 

dissimilarity)矩阵的主坐标分析(Principal
 

Coordinate
 

Analysis,PCoA)(PCoA),并配合置换多元方差分析(permutational
 

multivariate
 

analysis
 

of
 

variance,PERMANOVA)检验。在属水平上,利用Network
 

X[19]计算斯皮尔曼相关系数以构建共现网

络,保留|r|>0.8且P<0.01的关系,并使用Gephi
 

0.92[20]进行可视化。斯皮尔曼秩相关热图采用R
的ComplexHeatmap包绘制,其余图形使用GraphPad

 

Prism
 

9.5.1生成。

2 结果与分析

2.1 生物炭对土壤化学性质的影响

为探究花生壳生物炭对土壤理化性质及酶活性的影响,测定土壤pH、碱解氮(AN)、速效钾(AK)、速
效磷(AP)、有机质(SOM)含量以及脲酶(UE)和酸性磷酸酶(ACP)活性,结果见表1。由表1可知,不同

施用量花生壳生物炭对茶园土壤化学性质产生了差异化影响。在酸碱度方面,各处理间pH差异不显著

(P>0.05),表明短期内生物炭施用尚未对土壤酸碱状况产生明显影响。在养分指标方面,与CK相比,3
个生物炭处理均提高了土壤碱解氮、速效钾和有机质含量(P<0.05)。其中,T2(3.0

 

t/hm2)处理的提升效

果最为突出,其碱解氮、速效钾、有机质的含量较CK分别增加12.48%、23.78%和10.88%。值得注意的是,

T3(4.5
 

t/hm2)处理的多项养分指标并未延续T2处理的上升趋势,反而有所下降。此外,各处理间脲酶

和酸性磷酸酶活性均无显著差异(P>0.05)。
表1 不同生物炭施用量对茶园土壤化学性质的影响

处理 pH
碱解氮/
(mg/kg)

速效钾/
(mg/kg)

速效磷/
(mg/kg)

有机质/
(g/kg)

脲酶/

(μmol·d
-1·g-1)

酸性磷酸酶/

(μmol·d
-1·g-1)

CK 4.21±0.25a 81.32±2.63c 119.45±14.71b 0.14±0.03b 24.26±1.99b 337.82±40.64a 17.49±2.10a

T1 4.08±0.10a 84.70±2.52bc128.42±8.97ab 0.15±0.01b 24.16±2.43b 354.80±50.58a 16.18±1.40a

T2 3.95±0.09a 91.47±3.16a 147.86±2.59a 0.12±0.05b 26.90±2.02ab 306.47±31.16a 17.83±2.35a

T3 4.04±0.31a 87.62±3.33ab138.89±16.98ab 0.24±0.06a 29.27±3.03a 376.73±54.20a 18.89±1.90a

  注:CK为对照;T1、T2、T3分别为施用1.5、3.0、4.5
 

t/hm2 生物炭处理。数据以均值±标准差表示(n=3),同列不同

小写字母表示差异显著(P<0.05)。

2.2 生物炭对根际细菌群落的影响

为研究不同生物炭施用量对土壤根际微生物多样性的影响,本研究对根际土壤进行了16S
 

rRNA基

因测序。α多样性分析表明(图1的A1~A4),各处理间的Simpson指数(Simpson’s
 

diversity
 

index)、
Shannon指数(Shannon Wiener

 

diversity
 

index)、Chao1指数(Chao1
 

richness
 

estimator)和 ACE指数

(abundance based
 

coverage
 

estimator)差异均不显著(Kruskal Wallis检验,P>0.05),说明在本试验

周期内施用生物炭未对根际细菌群落的物种丰富度和均匀度产生根本性影响。然而,基于Bray Curtis相

异度矩阵的PCoA(图1C)清晰地揭示了各处理间群落组成的差异:第一、第二主坐标轴分别解释了23.99%
和13.52%的群落变异,PERMANOVA检验证实,各处理组与CK之间的群落结构差异达到极显著水平

(R2=0.487
 

0,P=0.001)。上述结果表明,尽管生物炭未改变根际细菌群落的整体多样性水平,但显著

调整了群落的物种组成比例。
在门水平上(图1B),绿弯菌门(Chloroflexi)、酸杆菌门(Acidobacteriota)和变形菌门(Proteobacteria)为

54第8期 郑俊辉,等:花生壳生物炭对安吉白茶园土壤养分及根际细菌和根内生菌群落的调控效应



各处理共有的根际优势菌门,三者合计相对丰度约为70%。与CK相比,生物炭处理不同程度地改变了

优势菌门的丰度比例:在T2处理中,绿弯菌门的相对丰度最高,酸杆菌门丰度略有增加,变形菌门丰度变

化不大,变形菌门也呈现一定富集趋势;在T3处理中,绿弯菌门丰度较T2处理有所下降,酸杆菌门丰度

则进一步 升 高。其 他 检 测 到 的 重 要 菌 门 还 包 括 放 线 菌 门(Actinobacteriota)、WPS 2、厚 壁 菌 门

(Firmicutes)和疣微菌门(Verrucomicrobiota)等。
属水平上的韦恩图分析(图1D)显示,4个处理共有244个细菌属。其中,CK独有34个属,T1独有

37个属,T2独有属数量最多(44个),T3独有42个属。生物炭处理整体上显著增加了根际独有属的数

量,尤其是T2处理所营造的根际微环境最有利于稀有或特化菌群的定殖,反映出适量生物炭可创造更多

样化的微生态位。

图1 生物炭对根际土壤细菌群落的影响
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2.3 生物炭对根际细菌共现网络的影响

为进一步揭示生物炭处理对根际细菌种间互作关系的影响,本研究基于属水平地相对丰度数据,利

用斯皮尔曼秩相关系数构建了共现网络(图2),网络拓扑参数显示,4个处理的网络复杂度指数(边 节点

比)分别为:CK
 

2.62,T1
 

2.95,T2
 

3.63,T3
 

2.92。所有生物炭处理组的网络复杂度指数均高于CK,其中

T2处理的网络复杂度最高(其节点数和边数均为各处理之最),表明该施用水平下根际细菌群落的种间

关联强度显著增强。从T1处理到T2处理,网络节点连接密度明显增加,且正相关关系占主导地位,暗示

种间协同代谢关系增强。T3处理的网络复杂度指数(2.92)不仅低于T2处理,也略低于T1处理,提示高

施用量可能会削弱部分微生物间的协同互作关系,进而导致网络连通性与功能稳定性降低。

图2 不同处理下根际细菌共现网络

2.4 生物炭对根内生菌群落的影响

鉴于内生菌在植物养分吸收和抗病能力中发挥重要调控作用,本研究进一步对茶树根内生菌群落的

多样性和组成进行了系统分析。根内生菌α多样性指数(图3A1~A4)显示,4个处理间的Simpson指

数、Shannon指数、Chao1指数和ACE指数差异不显著(Kruskal Wallis检验,P>0.05),但整体上多样

性呈下降趋势,其中T2处理的Shannon指数和Chao1指数下降幅度最大。PCoA分析结果(图3C)表

明,第一和第二主坐标轴分别解释了29.14%和15.36%的群落变异,PERMANOVA检验证实各处理间

群落结构差异显著(R2=0.376,P=0.007)。在排序空间中T2处理样品与CK分离最为明显,CK与T1
处理样品部分重叠,T3处理样品分布较为分散,表明高施量下的内生菌群落的个体间异质性增大。
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图3 生物炭对茶树根内生菌群落的影响

  在门水平上(图3B),变形菌门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteriota)和酸杆菌门(Acidobacteriota)
为根内生菌的优势菌门,三者合计相对丰度约为90%。值得注意的是,变形菌门的相对丰度随生物炭施

用量增加呈递减趋势(CK约45%,T1约44%,T2约42%,T3约38%),而放线菌门和酸杆菌门则呈现相

反的趋势,表明生物炭对内生菌不同菌门具有差异性选择作用。韦恩图分析(图3D)显示,4个处理共有

146个内生菌属,CK独有62个属(为各处理中最多),T1独有36个属,T2独有16个属,T3独有23个

属。内生菌独有属数量随生物炭施用呈下降趋势,这与根际细菌独有属数量随生物炭添加而增加的结果

形成鲜明对比,暗示生物炭对根际与内生生态位中的微生物群落具有截然不同的筛选效应。
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2.5 土壤理化性质与关键微生物菌属的关联分析

采用斯皮尔曼秩相关性分析探究土壤理化因子与关键微生物属的关联模式(图4)。在根际细菌层面(图

4A),有机质是与最多微生物属呈显著相关的驱动因子,其与军团菌属(Legionella)、中华单胞菌属

(Sinomonas)及亚硝化单胞菌属(Nitrolancea)均呈极显著正相关(P<0.01);碱解氮与亚硝化单胞菌属

(Nitrolancea)和军团菌属(Legionella)呈显著正相关(P<0.05);速效钾与雷氏菌属(Reyranella)呈极

显著正相关(P<0.01);速效磷与类芽孢杆菌属(Paenibacillus)呈显著正相关(P<0.05)。在根内生菌

层面(图4B),碱解氮与军团菌属(Legionella)和蜡状球菌属(Cerasicoccus)呈极显著正相关(P<0.01),有机

质与亚硝化单胞菌属(Nitrolancea)及狭义梭菌属
 

3(Clostridium
 

sensu
 

stricto
 

3)呈显著正相关(P<0.05),脲
酶与平丝菌属(Planifilum)呈极显著负相关(P<0.01)。

以上结果表明,有机质和碱解氮与根际细菌及根内生菌群落结构关联最密切的因子,其与亚硝化单

胞菌属(Nitrolancea)、军团菌属(Legionella)等潜在功能菌属呈正向关联。具体而言,在根际细菌层面,
亚硝化单胞菌属(Nitrolancea)与碱解氮和有机质关联性最强,类芽孢杆菌属(Paenibacillus)与速效磷关

联密切,雷氏菌属(Reyranella)与速效钾呈强正相关;在根内生菌层面,军团菌属(Legionella)和蜡状球

菌属(Cerasicoccus)与碱解氮关联最显著,亚硝化单胞菌属(Nitrolancea)与有机质关联较强。综合来看,
生物炭可能通过改善土壤养分条件,选择性富集具有养分转化功能的关键微生物类群。

注:*代表P<0.05,差异显著;**代表P<0.01,差异极显著;***代表P<0.001,差异高度显著。

图4 土壤理化性质与关键微生物菌属的斯皮尔曼秩相关性分析

94第8期 郑俊辉,等:花生壳生物炭对安吉白茶园土壤养分及根际细菌和根内生菌群落的调控效应



3 讨 论

3.1 生物炭对茶园土壤养分的改善效应

花生壳生物炭对茶园土壤的多项养分指标产生了显著且具有浓度依赖性的差异化提升效果。不同

施用量间的效果差异表明,生物炭的改良作用并非随施用量线性增加,而是存在最适施用量范围。这一

结果与Jeffery等基于荟萃分析得出的“生物炭对酸性土壤改良效果突出”的结论相一致[6]。花生壳生物

炭本身含有丰富矿质养分(总碳465.30
 

g/kg,总氮8.30
 

g/kg),施入后可直接补充碳氮。此外,其多孔结

构为NH+
4 和NO-

3 提供了吸附位点,有效降低了淋溶损失[7]。速效钾和速效磷含量的增加可能与阳离

子交换量提升及铝磷复合物解离有关[21],有机质含量的增加则源于生物炭自身惰性碳输入和微生物促进

腐殖化过程的双重贡献[22]。
值得注意的是,T2处理的改良效果优于T3,呈非线性剂量响应。其原因可能是:高剂量生物炭使碳氮

比(C/N)过度升高,引发微生物对无机氮的“固持效应”[23];过量颗粒亦可能阻塞土壤孔隙,影响水气交

换[24]。Atkinson等指出,生物炭在温带土壤中的效益高度依赖于施用量与土壤条件的匹配[13],本研究结

果印证了“适量原则”在茶园土壤改良中的重要性。此外,T2处理的pH值(3.95)略低于CK(4.21),可
能与有机质分解产酸及硝化作用释放H+有关[4]。

3.2 生物炭对根际细菌群落及互作网络的调控

生物炭处理虽未改变α多样性,却改变了群落结构,这种“多样性稳定而组成改变”的模式已有诸多

报道[11,25]。绿弯菌门在茶园研究中较少被报道为优势类群,该门类成员可参与有机卤化物还原脱卤[26],
并能利用复杂碳源进行光合自养与异养代谢[27]。T2处理中绿弯菌门丰度最高,这可能与较高的有机质

含量能够提供充足碳源有关。变形菌门属于“富营养型”菌群,广泛参与根际碳氮循环[28],其在生物炭处

理中的富集趋势进一步表明养分供给水平有所提高。
共现网络分析是评估微生物群落生态稳定性的有力工具[2930]。T2处理的网络复杂度最高(边 节点

比为3.63),这一结果可能源于:生物炭的孔隙结构缩短了微生物间的空间距离,促进了种间物质交

换[11];其表面吸附的有机碳和矿质元素增加了代谢互作的可能性[31];对微生境多样性的调节也为不同生

态策略的微生物提供了差异化栖息条件[13]。De
 

Vries等指出,高度连通的微生物网络具有更强的功能冗

余度[29],这意味着T2处理下的微生物群落对环境波动可能具有更强的缓冲能力。T3处理网络复杂度

指数的回落与养分改良效果的递减趋势一致。

3.3 生物炭对根内生菌群落的间接调控

本研究系统研究了生物炭对安吉白茶根内生菌群落的影响。结果表明,内生菌α多样性下降且群落

结构显著改变,这一响应模式与根际细菌明显不同。这种差异源于两种微生境的生态学属性差异:根际

空间为开放系统,微生物可自由迁入与迁出,从而维持多样性平衡;而根内空间受植物免疫系统严格筛

选,仅那些成功穿越根表屏障并与宿主建立共生关系的微生物方能定殖[15,32]。生物炭通过改变土壤理化

性质,可能被植物根系感知并引起根系分泌物组成及免疫状态的变化[33],从而间接重塑内生菌群落结构。
变形菌门丰度随生物炭施用量增加而递减,这可能与高施用量引发的环境胁迫[34]及根际至根内“过滤效

应”增强有关。放线菌门与酸杆菌门的丰度随生物炭施用而增加,这两类菌群通常能够分解复杂有机物

并产生次生代谢产物[35],其富集可能有助于提升茶树的抗病能力。CK处理中独有属数量最多,而施用

生物炭后独有属数量整体减少,这种“精简化”趋势可能意味着内生菌群落构建过程正由随机过程主导向

环境过滤主导的确定性过程转变[36]。

3.4 土壤养分与关键微生物菌属关联的生态解读

亚硝化单胞菌属与碱解氮和有机质的正相关尤为突出。该菌隶属绿弯菌门,是化能自养亚硝酸盐氧

化菌[37],负责将NO-
2 氧化为NO-

3 ,其生物炭处理中的富集提示,生物炭可能通过改善碳氮比和酸碱条
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件促进硝化进程。类芽孢杆菌属与速效磷的正相关同样具有重要功能意义,该属为高效溶磷菌,能分泌

有机酸和磷酸酶,将难溶性磷转化为植物可吸收态[38]。中华单胞菌属与有机质呈正相关,反映了其在营

养丰富土壤中的竞争优势[39]。在内生菌方面,Candidatus
 

Obscuribacter(暂定种)兼具有氧呼吸和厌氧反

硝化能力[40],其与碱解氮、速效钾等呈高度显著负相关,与有机质呈极显著负相关。据此推测,在生物炭

提升养分水平的条件下,富营养微环境可能抑制了该类群的生长优势,导致其相对丰度降低。此外,脲酶

活性与平丝菌属呈极显著负相关。脲酶活性升高反映土壤氮素矿化作用增强,可能导致根内微环境中

NH4+浓度升高及局部pH值变化,而平丝菌属为嗜热好氧菌[41],其生长偏好可能与上述氮素形态及酸碱

条件的改变不相匹配,从而不利于其定殖。综合根际细菌和根内生菌两个层级的结果,可初步构建“生物

炭改良土壤养分→富集养分转化功能菌群→促进养分循环”的级联效应框架。需要指出的是,上述关联

性推断仍有待同位素示踪和宏基因组功能注释等方法进一步验证。

4 结 论

本研究系统揭示了花生壳生物炭对安吉白茶园土壤养分、根际细菌群落及根内生菌群落的差异化调

控效应。在土壤养分方面,花生壳生物炭施用显著提升了碱解氮、速效钾和有机质含量,其中T2(3.0
 

t/

hm2)处理效果最佳,而更高施用量(4.5
 

t/hm2)的改良效果反而下降,呈现非线性剂量响应特征。在根际

微生物层面,生物炭主要通过调整细菌群落组成而非改变整体多样性来发挥作用;T2处理的独有属数量

最多(44个)且共现网络复杂度指数最高(3.63),表明该处理下根际细菌群落的种间关联最为紧密,功能

冗余度和生态稳定性可能有所增强。与根际细菌不同,生物炭对根内生菌的调控表现为多样性下降和独

有属减少的“精简化”趋势,暗示根内微环境对微生物的筛选作用更为严格。相关性分析进一步表明,类
芽孢杆菌属和亚硝化单胞菌属等功能菌属与土壤养分指标呈显著正相关,初步构建了“生物炭改良土壤

养分→富集功能微生物→促进养分循环”的级联效应概念框架。综合以上结果,推荐安吉白茶园以3.0
 

t/

hm2 为花生壳生物炭的适宜施用量。未来研究应结合长期定位试验追踪生物炭的持续效应,并借助宏基

因组学等技术深入解析关键微生物类群的功能基因及其生态作用。
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Regulatory
 

Effects
 

of
 

Peanut
 

Shell
 

Biochar
 

on
 

Soil
 

Nutrients
 

and
 

Rhizosphere Endosphere
 

Bacterial
 

Communities
 

in
 

Anji
 

White
 

Tea
 

Plantations

Zheng
 

Junhui,
 

Zhao
 

Pengfei,
 

Zhang
 

Liqin
(1.School

 

of
 

Life
 

Sciences,
 

Huzhou
 

Normal
 

University,
 

Huzhou
 

313000,
 

China;
 

2.Zhejiang
 

Provincial
 

Key
 

Laboratory
 

of
 

Crop
 

Pest
 

Biology
 

and
 

Ecological
 

Regulation,
 

Huzhou
 

313000,
 

China)

Abstract:
 

A
 

field
 

experiment
 

was
 

conducted
 

in
 

an
 

Anji
 

white
 

tea
 

plantation
 

of
 

the
 

cultivar
 

‘Baiye
 

No.
 

1’
 

in
 

Anji
 

County,
 

Zhejiang
 

Province,
 

China,
 

with
 

a
 

control
 

and
 

three
 

peanut
 

shell
 

biochar
 

application
 

rates
 

(1.5,
 

3.0,
 

and
 

4.5
 

t/hm2).
 

Biochar
 

was
 

applied
 

in
 

autumn
 

2023,
 

and
 

soil
 

and
 

root
 

samples
 

were
 

collected
 

in
 

April
 

2024.
 

Soil
 

physicochemical
 

properties
 

were
 

measured,
 

and
 

16S
 

rRNA
 

gene
 

high throughput
 

sequencing
 

was
 

used
 

to
 

analyze
 

rhizosphere
 

bacterial
 

and
 

root
 

endophytic
 

bacterial
 

communities.
 

Co occurrence
 

network
 

analysis
 

and
 

Spearman
 

correlation
 

analysis
 

were
 

performed
 

to
 

reveal
 

microbial
 

interaction
 

patterns
 

and
 

their
 

associations
 

with
 

soil
 

factors.
 

The
 

results
 

showed
 

that
 

biochar
 

application
 

significantly
 

increased
 

the
 

contents
 

of
 

available
 

nitrogen
 

(AN),
 

available
 

potassium
 

(AK)
 

and
 

soil
 

organic
 

matter
 

(SOM)
 

(P
 

<
 

0.05).
 

The
 

3.0
 

t/hm2
 

treatment
 

exhibited
 

the
 

most
 

pronounced
 

improvement
 

in
 

all
 

three
 

nutrient
 

indicators
 

(AN
 

increased
 

by
 

12.48%,
 

AK
 

by
 

23.78%,
 

and
 

SOM
 

by
 

10.88%
 

compared
 

with
 

CK),
 

whereas
 

the
 

4.5
 

t/hm2
 

treatment
 

showed
 

a
 

decline,
 

displaying
 

a
 

nonlinear
 

dose response
 

pattern.
 

Rhizosphere
 

bacterial
 

α diversity
 

was
 

not
 

significantly
 

altered,
 

but
 

community
 

structure
 

differed
 

significantly
 

among
 

treatments.
 

The
 

co
occurrence

 

network
 

of
 

the
 

3.0
 

t/hm2
 

treatment
 

had
 

the
 

highest
 

symbiosis
 

index
 

(edge/node
 

ratio=3.63).
 

Endophytic
 

bacterial
 

α diversity
 

showed
 

a
 

declining
 

trend,
 

with
 

significant
 

changes
 

in
 

community
 

structure.
 

Spearman
 

correlation
 

analysis
 

revealed
 

significant
 

positive
 

correlations
 

between
 

the
 

phosphorus solubilizing
 

bacterium
 

Paenibacillus
 

and
 

AP,
 

and
 

between
 

the
 

nitrite oxidizing
 

bacterium
 

Nitrolancea
 

and
 

both
 

AN
 

and
 

SOM.
Keywords:

 

biochar;
 

tea
 

garden
 

soil;
 

soil
 

nutrients;
 

rhizosphere
 

bacteria;
 

endophytic
 

bacteria;
 

community
 

structure;
 

co occurrence
 

network
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