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摘  要 

目的：在玉米根际土壤接种PAEs降解菌，研究PAEs降解菌联合生物炭对土壤理化性质和PAEs污染降解效

果以及对根际微生物群落结构和多样性的改变，探究PAEs降解菌联合生物炭对土壤微生物的影响。方法：

实验设单独接种YN20菌株(PP)、单独施用生物炭(BC)、二者联合施用(PP + BC)及对照组(CK)共4个处理。

以玉米根际土壤添加PAEs浓度100 mg/kg为对象，通过盆栽接种实验并利用Illumina MiSeq高通量测序技

术研究接种一株PAEs降解菌(YN20)联合施用生物炭对玉米根际土壤理化性质、PAEs降解效果及根际土壤

微生物群落结构和多样性的影响。结果：与CK相比，PP + BC与BC处理显著提高了土壤pH值、土壤有机碳

(SOC)、可溶性有机碳(DOC)和全氮(TN)含量(P < 0.05)。PP + BC处理对PAEs的降解率高达85%，显著高于

CK (约38%)。微生物群落分析表明，PP + BC处理虽降低了细菌群落的Alpha多样性，但显著重塑了群落

结构，其核心功能菌假单胞菌属(Pseudomonas)的富集(相对丰度最高达15%)。RDA分析进一步揭示，假

单胞菌的丰度与SOC、DOC、TN含量呈显著正相关，而与PAEs污染物(DBP, DEP, DEHP)浓度呈显著负相

关，且其与PP + BC处理点高度重合。结论：PAEs降解菌与生物炭联用可通过协同作用有效改善根际土壤

微环境：生物炭通过提升土壤SOC为降解菌创造有利生境，进而促进功能菌株Pseudomonas的特异性富集，

最终高效驱动PAEs的生物降解过程。本研究为生物炭–微生物联合修复PAEs污染土壤提供了理论依据。 
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Abstract 
Objective: This study aimed to investigate the effects of combining a PAE-degrading bacterial strain 
(Pseudomonas YN20) with biochar on soil properties, PAE degradation, and rhizosphere microbial 
community structure in maize grown in PAE-contaminated soil. Methods: A pot experiment was 
conducted to investigate the combined effect of PAEs-degrading bacterium YN20 and biochar on 
maize rhizosphere soil spiked with 100 mg/kg PAEs. Treatments included inoculation with YN20 
alone (PP), biochar alone (BC), their combination (PP + BC), and a control (CK). The soil physico-
chemical properties and PAEs degradation efficiency were measured in all treatments, and the 
structure and diversity of the rhizosphere microbial community were analyzed through Illumina 
MiSeq high-throughput sequencing. Results: The PP+BC treatment significantly increased soil pH, 
SOC, DOC, and TN compared to CK (P < 0.05), and achieved the highest PAE degradation rate (85%), 
significantly exceeding that of CK (38%). Although microbial alpha diversity decreased under PP + 
BC, the treatment markedly reshaped community structure, enriching the key functional genus 
Pseudomonas (up to 15% relative abundance). RDA revealed that Pseudomonas abundance was pos-
itively correlated with SOC, DOC, and TN, and negatively correlated with PAE concentrations, closely 
associating with the PP + BC treatment. Conclusion: The combined use of PAEs-degrading bacteria 
and biochar can effectively improve the rhizosphere soil microenvironment through synergistic ef-
fects: biochar creates a favorable habitat for degrading bacteria by increasing soil SOC, thereby pro-
moting the specific enrichment of the functional strain Pseudomonas, and ultimately efficiently 
driving the biodegradation process of PAEs. This study provides a theoretical basis for the com-
bined remediation of PAEs-contaminated soil using biochar and microorganisms. 
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1. 引言 

近年来，邻苯二甲酸酯(PAEs)作为塑料增塑剂在农业环境中的广泛残留已成为威胁土壤生态功能和

作物安全的重大环境问题[1] [2]。PAEs 通过农用薄膜降解、大气沉降等途径进入土壤后，不仅抑制微生

物多样性，还通过干扰碳氮磷循环酶活性破坏土壤生化过程[3]。邻苯二甲酸酯(Phthalate Esters, PAEs)降
解菌，是一类能够以邻苯二甲酸酯类物质作为唯一或主要碳源和能源，并通过自身代谢活动将其分解、

最终矿化为二氧化碳、水和细胞生物量的微生物[4]。PAEs 降解菌通常能分泌特定的水解酶，如酯酶和脂

肪酶，将 PAEs 分子中的酯键逐步水解，生成邻苯二甲酸单酯和相应的醇，最终将邻苯二甲酸单酯转化为

邻苯二甲酸，并进一步进入三羧酸循环，最终矿化为 CO2 和 H2O，从而实现污染物的彻底去除[5] [6]。
PAEs 降解菌是自然界碳循环的关键参与者，也是生物修复 PAEs 污染的核心执行者。针对 PAEs 污染修
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复，联合生物炭与降解菌的策略因其协同增效作用备受关注，但其对玉米根际微生态的调控机制尚不明

确。 
目前，研究人员已从污泥、污染土壤、水体及垃圾填埋场等不同生境中，分离鉴定出多种多样的 PAEs

降解菌[7]。假单胞菌属(Pseudomonas)是最早被报道的 PAEs 降解菌之一，其代表性菌株 Pseudomonas flu-
orescens FS1 对多种 PAEs 均具有降解能力，其降解过程符合一级动力学模型[8]。戈登氏菌属(Gordonia) 
的多个菌株(如 Gordonia sp. QH-11、Dop5 及 YC-RL2)可分别高效降解 DBP、邻苯二甲酸二正辛酯(DnOP)
及 DEHP，其中部分菌株可完全矿化目标污染物[9]-[11]。鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)的菌株不仅可耐

受盐分胁迫，还能降解 DBP、DEHP 及邻苯二甲酸二甲酯(DMP)，其降解途径中的关键酶基因功能也已

得到初步解析[12] [13]。除上述菌属外，伯克霍尔德氏菌属(Burkholderia) [14]、不动杆菌属(Acinetobacter) 
[15]、普罗威登斯菌属(Providencia) [16]、分枝杆菌属(Mycobacterium) [17]、芽孢杆菌属(Bacillus) [18]、丛

毛单胞菌属(Comamonas) [19]以及红球菌属(Rhodococcus) [20]等也均被证实具有降解一种或多种 PAEs 的
能力。 

然而，污染物降解功能菌直接施用于复杂的田间土壤，修复效果不稳定且难以达到预期。一方面，

相关功能菌与强大的土著微生物区系竞争营养与生态位，同时抵御环境胁迫[21] [22]；另一方面，土壤中

的污染物易被吸附或锁定在有机质和粘粒中，生物有效性降低，限制降解菌与污染物的有效接触[23] [24]。
生物炭因其巨大的比表面积、丰富的孔隙结构和良好的环境相容性，在土壤修复领域展现出巨大潜力[25] 
[26]。研究表明，生物炭不仅能通过强烈的吸附作用富集 PAEs，提高污染物在降解菌周围的局部浓度，

还能为其提供物理庇护所，缓冲环境胁迫，从而显著增强降解菌的定殖能力与代谢活性[27]-[30]。这种

“吸附–生物降解”的协同模式，为克服单一菌剂应用的局限性提供了新思路。 
本研究利用一株高效 PAEs 降解菌联合生物炭接种 PAEs 污染的玉米根际土壤，研究降解菌和生物炭

对土壤理化性质和 PAEs 降解效果的影响；并利用 Illumina MiSeq 高通量测序技术，研究 PAEs 降解菌和

生物炭不同处理条件下，玉米根际土壤的微生物群落结构和多样性特征，以了解施加外源 PAEs 降解菌

和生物炭对玉米根际 PAEs 污染土壤中微生物群落结构的影响，从而提高 PAEs 污染治理的效果，以期为

土壤 PAEs 的污染治理提供技术支持。 

2. 材料与方法 

2.1. 试剂与材料 

供试玉米为云端 408 号，邻苯二甲酸二乙酯(DEP)、邻苯二甲酸二酯(DEHP)、邻苯二甲酸二甲酯(DMP)
和邻苯二甲酸二丁酯(DBP)标准物质采购自西陇股份有限公司。本研究所用一株高效 PAEs 降解菌

(Pseudomonas putida YN20)由笔者前期分离自云南寻甸烟草根际土壤中，保藏于昆明学院农学与生命科学

学院。使用前，将 4℃保藏的冻干牛奶管保存菌在 LB 培养基活化培养 3 次。试验所用生物炭由云南威鑫

农业科技股份有限公司生产，由楸木炭化而来，pH 为 10.2 ± 0.3，比表面积为 352.6 ± 12.4 m2/g，总孔容

为 0.22 cm3/g。 

2.2. 盆栽玉米 

试验于2023年5月10在云南省昆明学院实验基地进行。当月温度为18℃~30℃，相对湿度为60%~80%，

少雨。玉米盆栽试验采用 45 × 60 cm 聚乙烯塑料胶盆，每盆装土壤 25 kg。供试土壤采集自昆明学院观物

山未曾开垦的 0~20 cm 表层土壤，去除植物残体及碎石，经风干后混匀过 40 目网筛，土壤类型为棕壤，

pH 为 6.89。另称取 15 kg 土壤 200 目过筛备用。PAEs 污染土壤浓度为 100 mg/kg，邻苯二甲酸二乙酯

(DEP)、邻苯二甲酸二酯(DEHP)、邻苯二甲酸二甲酯(DMP)和邻苯二甲酸二丁酯(DBP)各 25 mg/kg。污染
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土壤配置时将 4 种 PAEs 各 625 mg 依次加入 50 ml 的甲醇对其进行溶解后，加入 200 目过筛土壤 200 g
混合均匀，再加入 800 g 的 200 目过筛土壤土壤混合均匀，获得 1 kg PAEs 污染土壤。最后将 40 目过筛

土壤 24 kg 与 1 kg PAEs 土壤搅拌均匀，自然晾干 2 d，期间翻拌土壤 6 次，待甲醇挥发后，得到总 PAEs
为 100 mg/kg 的模拟种植土壤。 

2.3. 实验设计与土壤采集 

对玉米种植实验进行单接菌 YN20、单生物炭和降解菌联合生物炭处理。将 YN20 菌株活化后接种到

MSN 液体培养基中，28℃，180 r/min 振荡培养 24 h。将发酵液 4℃，6000 r/min 离心 5 min，用无菌生理盐

水润洗菌体 3 次，利用 PBS 缓冲液制备菌悬液，制备 7~8 × 108 CFU/ml，备用。玉米种植于 28℃恒温恒湿

培养箱，培养出芽 5 天。将发芽的玉米种入实验盆内，于室外自然环境中生长。设置 5 个处理，分别为：

PAEs 降解菌联合生物炭(PP + BC)、单 PAEs 降解菌(PP)、单添加生物炭(BC)、实验对照(CK)和空白对照(B-
CK)，每个处理 3 个重复。待玉米生长到株高 10 cm 左右时，将准备好的 PAEs 降解菌菌悬液 100 g/株和生

物炭 250 g/株，采用灌根法施入玉米根际，然后覆土、浇水，统一管理。处理后 30 天，每个处理 3 个重复，

采集玉米根际土壤 500 g，采集样品分别装入标记好的自封袋。其中一部分土壤样品保存于−80℃超低温冰

箱，用于微生物群落分析，另一部分土壤样品风干后保存于 4℃冰箱，用于土壤理化性质和 PAEs 测定。 

2.4. 土壤理化性质测定 

土壤 pH 采用玻璃电极法(土水比为 1:2.5)测定[31]；土壤总有机碳(SOC)采用重铬酸钾–外加热法测定

[31]；土壤可溶性有机碳(DOC)经振荡浸提后上清液过 0.45 μm滤膜后用 TOC 仪测定[32]。土壤全氮(TN)
含量采用浓硫酸–催化剂消煮–流动注射比色法测定[33]；土壤全磷(TP)采用钼锑抗分光光度法测定[31]。 

2.5. 土壤 PAEs 测定 

PAEs 采用超声提取方法提取[34]。称取 1.0 g (精确到 0.001 g)土壤样品于 10 mL 具塞刻度管中，加

入甲醇至 10 mL 刻度线，充分震荡摇匀后超声提取 30 min。将提取液离心后过滤，进样前过 0.22 μm滤

膜，二次滤液作为待测液使用。待测液中 PAEs 采用高效液相色谱仪(HPLC)分析，参考方法(邢辉)。色谱

柱：Agilent-C18 (250 mm × 4.6 mm，5 μm，美国 Agilent 公司)；流动相：甲醇：(V/V) = 80:20 (0~10 min)；
90:10 (10~35 min)，流速：1.0 mL/min；检测波长：280 nm；进样量：20 μL；柱温：25℃[35]。 

2.6. 土壤 DNA 提取和 Illumina 测序 

使用 E.Z.N.ATM Mag-Bind Soil DNA Kit 对土壤样品进行总 DNA 获取，依托生工生物工程(上海)股份

有限公司进行 lIIumina MiseqTM/HiseqTM，运行模式 PE330/PE250 测序，PCR 扩增区选择 16S rRNA 的

V3~V4 区，引物为通用引物 341F (5’-CCTACGGGNGGCWGCAG-3’) PCR扩增区选择 16S rRNA的 V3~V4
区，85R (5’-GACTACHVGGGTATCTAATCC-3’)。 

2.7. 数据分析 

试验土壤数据进行测序，并对数据进行处理和分析。利用 SepMan 对每个样品的序列进行拼接。区

分样本后对序列质量进行质控和过滤，然后进 OUT (Operational Taxonomic Units)聚类(ASV 去噪)分析和

物种分类学分析。通过聚类操作，按小于 97%相似水平的 OTU 进行生物信息统计分析。并采用 SILVA
数据库(http://www.arb-silva.de)对 OTUs 进行注释。微生物群落的 alpha 多样性值通过利用 Mothur 软件进

行计算。使用 R Version 3.6.2 进行冗余分析(Redundancy Analysis, RDA)和 Rank-abundance 相关性分析，

采用 Excel 2010 进行数据整理和图表制作，SPSS 进行相关性分析和方差分析(P < 0.05)。 
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3. 结果与分析 

3.1. PAEs 降解菌联合生物炭对玉米根际土壤的影响 

不同处理组与对照组玉米根际土壤理化性质见表 1。与对照组 CK 相比，PAEs 降解菌联合生物炭(PP 
+ BC)和生物炭(BC)处理显著提高了玉米根际土壤的土壤 pH 值、SOC 和 DOC 含量(P < 0.05)。添加生物

炭的 BC 和 PP + BC，pH 值显著上升，从对照组 CK 的 6.84 ± 0.12 提高到 7.32 ± 0.11，表明生物炭的添

加是提高土壤 pH 的关键因素。与对照组 CK 相比，PP + BC 组的 SOC 含量增加了约 36.5%，DOC 含量

增加了约 38.5%，生物炭与 PAEs 降解菌的联用能有效地增加土壤有机碳。土壤的总磷(TP)含量在各组之

间未表现出显著差异。PP + BC、PP 和 BC 处理的 TN 含量显著高于两个对照组(CK 和 B-CK)，其中 PP 
+ BC 处理的数值最高，与另外两个处理组(PP 和 BC)的差异未达到显著水平。表明施加生物炭或 PAEs 降
解菌都能有效提升土壤全氮含量。PAEs 降解菌联合生物炭改善玉米根际土壤理化性质。 

 
Table 1. Soil Physicochemical properties of in the rhizosphere of the maize affected by the inoculated PAEs-degrading bacteria 
and bichar 
表 1. PAEs 降解功能菌与生物炭对玉米根际土壤理化性质的影响 

Soil properties PP + BC PP BC CK B-CK 

pH 7.32 ± 0.11a 6.96 ± 0.15b 7.37 ± 0.14a 6.84 ± 0.12b 6.85 ± 0.08b 

SOC (g/kg) 26.30 ± 0.84a 21.33 ± 1.32b 24.65 ± 0.98a 19.29 ± 0.76bc 17.67 ± 0.87c 

DOC (g/kg) 0.18 ± 0.01a 0.15 ± 0.01b 0.17 ± 0.01a 0.13 ± 0.02c 0.13 ± 0.01c 

TP (g/kg) 0.80 ± 0.05a 0.76 ± 0.08a 0.80 ± 0.05a 0.82 ± 0.04a 0.77 ± 0.09a 

TN (g/kg) 1.78 ± 0.09b 1.69 ± 0.08b 1.71 ± 0.07b 1.58 ± 0.04a 1.53 ± 0.04a 

注：表中数据为平均值 ± 标准差，同一行不同小写字母表示各处理在 0.05 水平差异显著(P < 0.05)。实验组：PP + 
BC、PP、BC；对照组：CK；空白对照组：B-CK。同一行不同小写字母表示各处理在 0.05 水平差异显著(P < 0.05)。 

3.2. PAEs 降解菌联合生物炭对玉米根际土壤 PAEs 的降解效果影响 
 

 
Figure 1. Effects of inoculation with PAEs-degrading bacteria and biochar 
on PAEs content in maize rhizosphere soil 
图 1. 接种 PAEs 降解菌和生物炭对玉米根际土壤 PAEs 含量的影响 
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不同处理对土壤中邻苯二甲酸酯(PAEs)的降解效果存在显著差异(图 1)。基于初始浓度 100 mg/kg 的

PAEs 污染土壤，各处理 30 天后的降解效果如下：PAEs 降解菌与生物炭联合处理(PP + BC)表现出最优

的降解效果，总 PAEs 残留浓度为 15.28 mg/kg，降解率达到 84.72%；单一生物炭处理(BC)次之，总残留

浓度为 21.17 mg/kg，降解率为 78.83%；单一降解菌处理(PP)的总残留浓度为 25.45 mg/kg，降解率为 74.55%；

而对照组(CK)的自然降解效果最差，总残留浓度为 62.09 mg/kg，降解率仅为 37.91%。 
从各组分降解特征来看，PP + BC 处理对四种 PAEs 组分均表现出最佳的降解效果，特别是对 DBP

和 DMP 的降解最为彻底，残留浓度分别降至 0.55 mg/kg 和 2.69 mg/kg。BC 处理对 DBP 的降解效果最为

显著(残留浓度 0.26 mg/kg)，但对 DEHP 的降解能力相对有限(残留浓度 15.49 mg/kg)。PP 处理对 DMP 的

降解效果最佳(残留浓度 0.63 mg/kg)，但对 DEP 的降解效果较差(残留浓度 7.41 mg/kg)。结果表明，生物

炭与 PAEs 降解菌的联合使用能够通过协同作用显著提升土壤中 PAEs 的降解效率。 

3.3. PAEs 降解菌联合生物炭对玉米根际根际微生物多样性的影响 

通过对不同处理组玉米根际细菌群落的 Alpha 多样性分析(表 2)，结果表明各处理组的 Coverage 指

数均高于 0.989 且无显著差异，测序深度足够，可靠反映样本微生物多样性。各处理对群落丰富度和多样

性产生了显著不同的影响。在群落丰富度方面，基于 OTUs 数的结果显示，生物炭单独处理组(BC)的物

种数量最高，而 PAEs 降解菌与生物炭联合处理组(PP+BC)的 OTUs 数显著最低，表明联合处理反而降低

了根际细菌的物种数目。 
 

Table 2. Diversity index of the soil microbes in the rhizosphere of the maize 
表 2. 玉米根际土壤微生物多样性指数 

Alpha diversity indexs PP + BC BC PP CK B-CK 

Coverage 0.9902 ± 0.0006a 0.9921 ± 0.0028a 0.9897 ± 0.0028a 0.9921 ± 0.0027a 0.9915 ± 0.0010a 

OTUs 1401 ± 35b 1494 ± 73a 1439 ± 60ab 1448 ± 37ab 1471 ± 31ab 

Shannon-wiener 5.10 ± 0.25c 5.61 ± 0.13a 5.33 ± 0.11bc 5.56 ± 0.11ab 5.49 ± 0.03ab 

Chaol 1628.6 ± 23.0a 1666.8 ± 35.2a 1653.7 ± 39.1a 1615.3 ± 52.8a 1663.6 ± 10.7a 

ACE 1621.1 ± 23.5a 1651.7 ± 36.4a 1649.3 ± 48.6a 1607.7 ± 47.0a 1639.0 ± 25.0a 

Simpson 0.033 ± 0.011b 0.017 ± 0.001a 0.024 ± 0.003a 0.017 ± 0.003a 0.021 ± 0.001a 

Note：不同小写字母表示各处理在 0.05 水平差异显著(P < 0.05)。 

 
在综合反映群落多样性的 Shannon 和 Simpson 指数上，不同处理间的差异更为明显。生物炭单独处

理(BC)呈现出最高的 Shannon 指数和最低的 Simpson 指数，显著高于 PAEs 降解菌单独处理(PP)及其与生

物炭联合处理(PP + BC)，表明生物炭能有效提升根际细菌群落的多样性。与之相反，降解菌单独处理(PP)，
特别是其与生物炭联合处理(PP + BC)，则显著降低了群落的 Shannon 指数并提高了 Simpson 指数。结果

表明，引入外源降解菌旨在强化修复，但 PAEs 降解与生物炭的联合应用对根际细菌群落产生了强烈的

选择压力，可能通过资源竞争与生态位占据等方式，抑制土著微生物的生长，最终导致了群落多样性的

下降。 

3.4. PAEs 降解菌联合生物炭对玉米根际微生物群落结构的影响 

采用 Illumina MiSeq 对不同处理组玉米根际土壤样品测序共获得 12 门、20 纲、31 目、33 科、35 属、
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854 种的土壤细菌。PAEs 污染土壤的玉米根际细菌在门水平的丰度分析如图 2 所示。在所有处理组中，

变形菌门(Proteobacteria)和拟杆菌门(Bacteroidetes)共同构成了根际微生物群落的绝对优势类群，两者合计

相对丰度占群落总量的 70%至 85%以上。不同处理显著改变核心群落的结构。PP + BC 处理塑造了一个

以变形菌门(平均丰度 66%)为主导而拟杆菌门(10.2%)和酸杆菌门(Acidobacteria) (3.8%)受到强烈抑制的独

特群落。CK 处理则呈现出最为独特的微生物组成，其最显著的特征是酸杆菌门在 CK3 样本中异常增殖

至 10.6%，以及候选门 candidate_division_WPS-1 在 CK2 样本中出现了特异性爆发到 4.77%，该丰度是其

他样本平均水平的数倍。酸杆菌门作为典型的寡营养型微生物，其显著富集通常与低 pH 或特定碳源条

件相关；而候选门 WPS-1 的爆发性增长，强烈暗示 CK 处理可能引入了某种独特的环境选择压力，为该

稀有类群提供了专属的生态位。此外，放线菌门(Actinobacteria)在 PP + BC 和 BC 组中出现了明显的峰值

(>8.4%)，表明这些处理可能更有利于具有复杂有机物降解潜力的微生物定殖。PAEs 降解菌和生物炭通

过改变 PAEs 污染土壤的理化性质，成功地对微生物群落进行选择性富集，导致了门水平上群落结构的

显著分异。变形菌门与拟杆菌门的消长关系、以及酸杆菌门、放线菌门和候选门 WPS-1 作为 PAEs 污染

压力的特异性响应。 
 

 
Figure 2. Clustering diagram of phylum-level species abundance in maize rhizosphere 
bacteria under different treatment conditions 
图 2. 不同处理条件下玉米根际细菌门一级的物种丰度聚类图 

 
进一步分析和比较属水平上的细菌群落差异(图 3)。鞘氨醇单胞菌属均为最优势类群，作为 PAEs 污

染土壤核心微生物的功能重要性。然而，外源干预显著改变了群落结构，其中假单胞菌属的丰度动态成

为了最关键的响应标志。在单一植物 PAEs 降解菌处理中，假单胞菌成功定殖并显著富集(平均丰度 7.2%)；
而当与生物炭联合施用时，该菌呈现爆发性增长(在 PP + BC2 和 PP + BC3 中高达 15%)，其丰度极显著
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高于对照组(<0.5%)。结果揭示了生物炭与 PAEs 降解菌之间存在显著的协同效应，生物炭可能通过其多

孔结构为益生菌提供物理保护与定殖微位点，并改良土壤微环境，从而极大地增强了外源功能菌的根际

竞争与生存能力，共同塑造了一个以益生菌为主导的根际微环境。单一生物炭处理虽未显著影响假单胞菌，

特异性地富集了硝化螺旋菌属，生物炭对土壤氮循环微生物功能产生独特影响。PAEs 降解菌与生物炭的

联用能够通过协同作用，最有效地定向调控 PAEs 污染土壤的微生物群落，优化其核心功能菌群结构。 
 

 
Figure 3. Clustering diagram of genus-level species abundance in maize rhizosphere bacte-
ria under different treatment conditions 
图 3. 不同处理条件下玉米根际细菌属一级的物种丰度聚类图 

 

 
Figure 4. Differential analysis of maize rhizosphere bacteria under different bacterial inoc-
ulation treatments 
图 4. 不同接菌处理条件下玉米根际细菌的差异性分析 
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为了进一步分析不同处理下细菌菌群的差异，通过LefSe分析对细菌菌种进行相对丰度分析比较(图 4)，
验证各处理组特有的微生物生物。联合处理组(PP + BC)最显著的标志是整个假单胞菌分支的强烈富集，

其极高的 LDA 值证实该菌是驱动该组群落结构分异的核心引擎，凸显了生物炭与 PAEs 降解菌协同增效

的微生物学机制。生物炭处理特异性地选择了疣微菌门等与碳循环相关的土著类群；PAEs 降解菌处理则

富集了 Ohtaekwangia 等特定菌属；而对照组则保留以 Devosia 和鞘脂杆菌科为特征的背景群落结构。结

果表明，不同的农业措施通过塑造各自独特的微生物标志物类群，实现了对根际微生态的定向调控。 

3.5. PAEs 和土壤理化性质与微生物群落的相互关系 
 

 
Figure 5. RDA analysis of bacterial community composition in maize rhizosphere soil with environmental factors and PAEs 
under different bacterial inoculation treatments 
图 5. 不同接菌处理对玉米根际土壤细菌群落组成与环境因子、PAEs 的 RDA 分析 

 
基于冗余分析(RDA)，本研究揭示了生物炭与 PAEs 降解菌的施用通过调控土壤环境，显著影响了关

键 PAEs 降解菌 Pseudomonas 的丰度与功能。RDA 排序图显示，Pseudomonas 的分布与 PP + BC (处理点

高度重合，且其向量方向与土壤有机碳、可溶性有机碳和全氮等土壤理化指标紧密同向。生物炭的添加，

尤其是与 PAEs 降解菌联用时，创造了一个富含有机碳和氮源的高营养微环境，显著促进了 Pseudomonas
在根际土壤中的特异性富集。与此同时，三种 PAEs 污染物(DBP，DEP，DEHP)的向量均集中于对照(CK)
一侧，与 Pseudomonas 及 PP + BC 处理方向截然相反。这种空间分布格局清晰地表明，在 PP + BC 处理

下，Pseudomonas 的大量增殖与土壤中 PAEs 含量的显著降低直接相关。在 PP + BC 处理中，PAEs 的去

除是吸附去除与生物降解共同作用的结果。其中，BC 处理 PAEs 降解率为 78.83%，生物炭的直接吸附以

及其可能激活的土著微生物降解。而 PP + BC 处理超越单独处理理论叠加值的额外降解效益(约 5.9 个百

分点)，则更可能源于生物炭与 YN20 的协同效应。生物炭并非仅通过吸附作用去除污染物，更重要的是

通过改善土壤理化性质，为具有降解功能的 Pseudomonas 等核心菌群提供了有利的生态位，从而间接却
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高效地驱动了土壤中 PAEs 的生物降解过程。RDA 分析结果(图 5)显示，PAEs 降解菌的分布与不同处理

及环境因子存在显著关联。Pseudomonas 在排序图中的向量方向与 SOC、DOC 及 TN 高度一致，并紧密

聚集于 PP + BC 处理点附近。与之相反，三种 PAEs 污染物(DBP, DEP, DEHP)的向量均集中于对照(CK)
处理一侧，其方向与Pseudomonas及 PP + BC处理方向相反。BC处理同样表现出与Pseudomonas及 SOC、
DOC 等因子的正相关关系，但关联强度弱于 PP + BC 处理。各处理沿 RDA1 轴呈现清晰的梯度分布：CK
与 PAEs 污染物位于负端，PP 处理位于中部，而 BC 与 PP + BC 处理则与 SOC、DOC、TN 及 Pseudomonas
共同分布于正端。 

4. 结论 

4.1. PAEs 降解菌与生物炭对土壤环境的影响 

PAEs 降解菌与生物炭的联合施用对土壤环境产生了显著的协同改良效应，其机制源于生物炭在修复

体系中发挥的多重协同功能。生物炭首先作为微环境调节剂，其碱性特质显著提升了土壤 pH 值(从 CK
的 6.84 升至 PP + BC 的 7.32)，为微生物活动创造了适宜环境[36] [37]；同时通过直接输入稳定碳源与保

护原有有机质，大幅提高了土壤有机碳(SOC)和可溶性有机碳(DOC)含量，为微生物代谢提供了充足的底

物[38]-[40]。更重要的是，生物炭作为功能菌定殖载体，其多孔结构为 YN20 菌株提供了物理庇护和优势

定殖位点[41]-[43]。在 PP + BC 处理中，改良后的微环境与载体效应共同形成强烈的正向选择压力，驱动

YN20 菌株特异性富集(相对丰度达 15%)，而单一处理(PP 或 BC)则因缺乏这种协同支撑而效果有限。由

此形成了“改良生境→富集功能菌→高效降解→持续优化”的正反馈循环。功能菌的富集与活性提升进

一步强化了 PAEs 的降解过程，而污染物的去除又反过来改善了微生物生存环境。 

4.2. PAEs 降解菌与生物炭对根际微生物群落的影响 

研究发现，PAEs 降解菌与生物炭联合处理(PP + BC)在显著提升 PAEs 降解效率(达 86%)的同时，引

起了根际细菌群落的显著变化。尽管群落的 Alpha 多样性有所降低，但核心功能菌 Pseudomonas 的相对

丰度却显著提升至 15%，并表现出最强的污染物去除能力。联合处理所施加的强烈环境选择压力影响微

生物的群落结构。值得注意的是，单独添加生物炭(BC)对 PAEs 也有显著的去除效果(78.83%)，这可能是

由于生物炭的强烈吸附作用以及其改良土壤环境后激活了部分具有降解能力的土著微生物。生物炭的添

加不仅通过吸附作用富集 PAEs，降低了其生物毒性并创造了局部高浓度降解界面[44] [45]，更重要的是，

其改良的土壤微环境为特定功能微生物提供了竞争优势[46] [47]。冗余分析(RDA)证实，Pseudomonas 的
丰度与 SOC、DOC 含量呈显著正相关，而与 PAEs 残留量呈负相关。生物炭输入所增加的易利用碳源，

可能通过共代谢等方式为降解菌提供了关键能量驱动[48]，接种于生物炭的 YN20 菌株可能在能量与物

质双方面获得竞争优势[49] [50]，从而实现高效定殖与 PAEs 降解。PP + BC 处理表现出了显著的协同增

效作用，其降解率(84.72%)显著高于 PP 处理(74.55%)和 BC 处理(78.83%)的理论叠加值，表明 YN20 菌株

与生物炭之间存在超越各自独立功能的互惠促进关系。外源高效降解菌的引入与生物炭创造的选择性环

境，共同抑制了部分土著微生物的生长，却同时高效富集并激活了具备 PAEs 降解功能的类群。PAEs 污
染土壤中，相关微生物群落的降解功能强化可能优先于维持其原有的群落多样性。 

4.3. 降解菌 Pseudomonas 的富集及其环境相关性 

冗余分析(RDA)明确揭示了核心降解菌 Pseudomonas 的富集与其生存环境间相关性，其丰度与土壤有

机碳(SOC)、可溶性有机碳(DOC)及全氮(TN)含量呈显著正相关，而与 PAEs 残留浓度呈显著负相关，且与

PP + BC 处理点在排序空间中高度重合。生物炭的添加通过双重途径为其创造了理想条件：一方面，生物
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炭输入直接并显著提升了土壤中易利用碳源的供给，为其快速增殖提供了关键能量和碳骨架[51] [52]；另一

方面，生物炭改良土壤 pH 至中性范围，进一步优化了其代谢活性所需的酸碱环境[53]。由生物炭主导的理

化改良，共同构成了驱动 Pseudomonas 爆发性生长的关键资源基础[54] [55]。单 BC 处理具有较高的 PAEs
去除率(78.83%)，但 PP + BC 处理实现了更高的降解效率(84.72%)。RDA 结果表明，生物炭的添加首先改

善土壤理化性质(提升 SOC/DOC/TN)，优化后的资源环境直接驱动 Pseudomonas 的特异性富集，富集的功

能菌群高效降解 PAEs，导致其残留量下降。通过利用生物炭调控土壤碳、氮有效性及 pH 能够定向塑造污

染土壤微生物群落功能，进而实现 PAEs 污染修复。PP + BC 处理中 Pseudomonas 的成功定殖与降解效果

提升，不仅是生物炭与菌剂简单混合的结果，更是资源供给和生境优化的生态调控过程的直接体现。 
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