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生物炭原位添加对养殖池塘底泥中
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Abstract：To understand the impact of in-situ biochar addition on the microbial community structure of sediments in aquaculture ponds,
the microbial structure of the sediments was analyzed during in-situ remediation with biochar, using high-throughput sequencing
technology. The results showed that the Simpson diversity index first decreased and then gradually increased during the experiment with
wheat straw biochar amendment. And the index reached its lowest（0.16）at 42 days. Similar variations were also observed in the Shannon
index, Chao1 index and OTU number. The relative abundance of the dominant bacteria at the phylum level varied in the sediments. The
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摘 要：为深入了解生物炭添加对养殖底泥微生物群落结

构的影响，采用高通量测序方法，分析了在养殖池塘现场

原位修复期间，养殖底泥中微生物群落的变化特征。结果

显示：添加小麦秸秆生物炭修复期间，Simpson多样性指数

先降低后逐渐升高，在第 42 d 时指数达到最低（0.16），

Shannon指数与Chao1指数以及OTU数的变化也呈现相似

的规律，即在第 42 d时生物丰度达到最大值。养殖底泥细

菌中门水平优势细菌相对丰度发生改变，变形菌门

（Proteobacteria）和放线菌门（Actinobacteria）的相对丰度显

著 提 高 ，而 酸 杆 菌 门（Acidobacteria）和 绿 弯 菌 门

（Chloroflexi）的相对丰度降低。Heatmap 图也呈现出相似的结果，即 Ardenticatenales、芽单胞菌科属（Gemmatimonadaceae）、

bacteriap25和棒状杆菌属（Rokubacteriales）的相对丰度出现了先增加后降低的趋势。研究表明，养殖底泥中添加小麦秸秆生物炭

可以改善微生物的群落结构，进而有助于底泥中多环芳烃等有机污染物的降解去除。
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随着养殖技术的高速发展，水产养殖已呈现出规

模化、集约化等特点，但与此同时，养殖池塘的污染状

况也日渐凸显。焦宝玉等[1]对万滩镇养殖池塘底泥

中重金属的污染现状进行研究，结果表明该地区底

泥中的重金属 Cr已超《农产品安全质量无公害水产

品产地环境要求》（GB/T 18407.4—2001）国家标准最

高限值，存在潜在的生态风险；刘云飞等[2]对崇明岛草

鱼池塘沉积物中多环芳烃（PAHs）的分布状况进行调

查，结果表明该沉积物中 PAHs的总含量范围为ND~
1 654.09 µg·kg-1，其中4~5环PAHs对总浓度的贡献率

较高，来源分析表明沉积物中的 PAHs主要来自于生

物燃烧和石油燃烧，崇明岛草鱼池塘整体的生态风险

较低，但个别池塘存在潜在生态风险，需引起重视。本

课题组先前的研究表明，我国东部地区的养殖池塘底

泥普遍存在PAHs污染[3]。

目前，修复受污染养殖底泥的主要方法包括生物

法、物理法和化学法。但生物修复和物理修复存在修

复周期长、修复成本高等问题，因此不适用于养殖底

泥的修复[4]。化学修复中的吸附固定法，因其修复成

本低、效果显著而被广泛应用[5]。该方法将生物炭作

为修复剂添加到底泥中，以达到固定污染物的目的，

且已被证明效果可靠[6-7]。小麦秸秆生物炭是一种具

有高污染物固定能力的生物炭，已经被广泛用作模型

生物炭用于土壤/沉积物的修复[8-9]。同时，将小麦秸秆

制成生物炭，不仅可以减少传统处理过程（堆肥或焚

烧）对大气污染的影响，也可以达到以废治废的目的。

通常，生物炭除了吸附固定污染物外，还可以改

善植物生长[10]，增加土壤阳离子交换能力[11]和土壤孔

隙度[12]，降低土壤密度并增强土壤通气性[13]。已有的

研究还表明，添加生物炭可以改变微生物群落组

成[14-15]，提高微生物的生物量[16]，增加微生物的总体活

性并促进有机污染物的微生物降解[17-18]，从而达到修

复底泥的目的。因此，本文选择小麦秸秆生物炭，将

其原位添加到养殖池塘底泥中，以底泥中的微生物作

为研究对象，通过高通量测序方法，研究小麦秸秆生

物炭的添加对底泥中微生物群落结构的影响，以期为

养殖池塘底泥原位修复提供理论指导和科学依据。

1 材料与方法

1.1 药品与试剂

有机溶剂二氯甲烷和乙腈均为色谱纯（Sigma-
Aldrich）；层析硅胶和铜片等为分析纯，购自国药集

团。层析硅胶 650 ℃下灼烧 6 h，冷却后转移到干燥

器中保存待用；PAHs标准物质购自 Sigma-Aldrich 公

司（NIST1647F），将其置于4 ℃冰箱中保存待用。

1.2 小麦秸秆生物炭特性的测定

本文所选用小麦秸秆生物炭购于河南誉中奥农

业科技有限公司。生物炭的 C、H、O、N、S含量用 EA
有机元素分析仪（德国，Vario EL Cube）测定；小麦秸

秆生物炭的比表面积采用比表面积与孔隙度分析仪

（Autosorb-IQ3）测定；生物炭的表面结构特征采用六

硼化镧扫描电子显微镜（Vega LaB6-SEM）观察。

1.3 养殖池塘底泥原位生物炭的添加

养殖池塘的选取：鱼虾混养养殖池塘位于上海市

浦东新区书院镇祥园路（121°50′ 04″ E，30°58′ 40″
N），养殖品种包括虾类（南美白对虾和罗氏沼虾）和

鱼类（鲢、鳙、草鱼、鲫鱼、鳊鱼），同时混有螺蛳、三角

帆蚌等底栖生物。这些鱼虾类生物与上海市居民水

产品消费结构中的优势品种高度吻合[19]，因此该养殖

池塘作为研究对象具有很强的代表性。

生物炭添加：该养殖池塘底泥含水率约为 60%，

湿泥密度为 1.4×103 kg·m-3。在该养殖池塘的清塘阶

段，将生物炭与实验塘的养殖池塘表层 5 cm底泥混

合，添加3%干质量比的小麦秸秆生物炭（参考本实验

室之前的研究结果[20]），即每平方米底泥中生物炭的添

加量约为0.84 kg（热解老化处理后的生物炭[21]）。实验

中每个池塘面积约为 104 m2（8 m×13 m），为更好地促

进生物炭与底泥的混合，将每个池塘分割成10个面积

约为 10 m2的小块。用瓢将事先称好质量的生物炭均

匀覆盖在其表面，再利用铁铲等工具将其与表层底泥

进行混合，重复多次，直至充分混匀。处理完成后，保

持生物炭与底泥接触自然老化 4周，池塘放水再接触

relative abundance of Proteobacteria and Actinobacteria increased significantly, while the relative abundance of Acidobacteria and
Chloroflexi decreased. A heatmap chart also showed that the relative abundance of Ardenticatenales, Gemmatimonadaceae, bacteriap25, and
Rokubacteriales decreased after first increasing, which was consistent with the previous results. Therefore, adding wheat straw biochar to the
sediments is beneficial to the growth and the development of microorganisms and changes the community structure.
Keywords：aquaculture sediment; biochar; microorganism; community structure
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老化 2周后投放养殖生物。整个实验分为实验塘（n=
3）和对照塘（n=3）两组，在养殖池塘饲养阶段对塘内

水质做定期监测以保证各个池塘无明显差异。该试

验属于小型现场试验，以此探究生物炭在实际原位应

用时的修复效果，但此方法并不适用于大范围修复。

1.4 底泥样品的采集

实验自 6月放水开始持续 28周，分别在实验过程

中的第 1、7、14、21、28、42、56、84、112、140、168 d对实

验塘和对照塘中的底泥样品进行取样，在 12月份时

结束整个实验。每个养殖池塘设置 3个采样点，在池

塘的中心线上等分 3个采样点，且每个采样点设 3个

平行，样品用经灭菌后的竹勺装入离心管中，置于干

冰保温箱带回实验室，将其保存于-80 ℃的低温冰箱

中，一部分用于提取样品的DNA，另一部分用于测定

样品的PAHs。
1.5 底泥样品中总DNA的提取方法

1.5.1 DNA抽提和PCR扩增

根据 E.Z.N.A.® soil DNA kit（Omega Bio-tek，Nor⁃
cross，GA，U.S.）说明书进行底泥样品总DNA抽提，用

1% 的琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 的提取质量，用

NanoDrop2000 测定 DNA 的浓度和纯度；同时采用

338F（5’-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′）和 806R
（5′ -GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′）对 16S rRNA
基因V3~V4可变区进行PCR扩增，每个样本3个重复。

1.5.2 Illumina Miseq测序

将同一样本的 PCR 产物混合后使用 2% 琼脂糖

凝胶回收 PCR产物，利用AxyPrep DNA Gel Extraction
Kit（Axygen Biosciences，Union City，CA，USA）进行回

收产物纯化，2%琼脂糖凝胶电泳检测，并用Quantus™
Fluorometer（Promega，USA）对回收产物进行检测定

量。利用 Illumina公司的Miseq PE300平台进行测序

（上海美吉生物医药科技有限公司）。

1.5.3 数据处理

使用UPARSE软件，根据 97%的相似度对序列进

行OTU聚类并剔除嵌合体。利用RDP classifier对每

条 序 列 进 行 物 种 分 类 注 释 ，比 对 Silva 数 据 库

（SSU128），设置比对阈值为70%。

1.6 底泥样品PAHs预处理及测定

称取 3.0 g冷冻干燥的底泥样品，过 100目筛后置

于微波萃取管中，加入 12 mL二氯甲烷萃取 2 h，将萃

取溶液移入 10 mL玻璃离心管中，再用 5 mL二氯甲

烷淋洗微波管两次。将两次 10 mL溶液氮吹合并至

2 mL左右后过滤。用活化铜和层析柱硅胶净化上述

溶液，并用 10 mL二氯甲烷洗脱，最后将洗脱液用氮

气吹至近干，用乙腈定容至 0.5 mL，待上机测定。所

有 PAHs 样品用气相色谱-质谱法（GC-MS，Agilent
7890B/5975C）测定。

1.7 质量控制与数据分析

为保证实验结果的准确性和科学性，所有样品设

置 3个平行样，底泥样品中 PAHs的检出限和回收率

如表 1所示。本文图表制作及数据分析均采用 Prism
8.0和SPSS 20.0完成。

2 结果与讨论

2.1 待修复池塘底泥污染特征及小麦秸秆生物炭的

特性

2.1.1 待修复池塘底泥污染特征

待修复池塘底泥（干质量）中∑PAHs 的浓度为

396.68±3.50 ng·g-1（表 2），共检出 11种 PAHs，以 2、3、
4 环为主，占 ΣPAHs 的 76%~97%。绝对性优势的单

体污染物为 FLU、PHE 和 PYR，其中 FLU 的浓度为

111.67±5.12 ng·g-1，处于 LONG等[22]提出的效应区间

低值（16 ng·g-1）与效应区间中值（500 ng·g-1）之间，即

已具有一定的潜在生态毒性。因此，该待修复养殖底

泥具有典型污染特征，与之前本课题组对长三角区域

养殖池塘底泥污染的调查结果基本一致[3]。为提高

养殖水产品的质量，减小其食用的健康风险，有必要

表1 底泥样品（干质量）中PAHs的检出限与回收率

Table 1 Detection limits and recoveries of PAHs in sediment
（dry weight）

PAHs
NAP
ANY
ANA
FLU
PHE
ANT
FLA
PYR
CHR
BaA
BbF
BkF
BaP
DBA
IPY
BPE

检出限Detection limits/（ng·g-1）

1.89
2.12
1.30
1.43
0.63
1.61
2.70
0.85
3.75
2.61
2.19
1.71
1.69
0.37
0.51
1.40

回收率Recovery/%
62.23
73.09
78.53
89.18
86.65
79.90
83.77
88.49
105.08
98.33
83.41
93.65
76.78
87.93
113.26
63.21
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利用技术手段对养殖底泥展开修复。

2.1.2 小麦秸秆生物炭的特征

在 5 µm分辨率的扫描电镜（SEM）下观测小麦秸

秆生物炭（图 1），其表面有很多凸起的细小颗粒，且

具有大量无规则的孔隙结构。这些孔隙结构可为微

生物提供更多的栖息地并成为它们的庇护所，从而有

利于其生长[23]。生物炭呈碱性（表 3），可以提高底泥

的 pH，而中性或弱碱性的土壤条件可刺激细菌的增

长，增加其菌落丰度[24]。综合而言，该小麦秸秆生物

炭施用于养殖底泥有利于底泥微生物的生长。

2.2 生物炭添加对底泥中微生物群落多样性的影响

2.2.1 底泥中细菌OTU分布

图 2为小麦秸秆生物炭添加后，不同修复时间的

底泥样本组之间共有OTU的花瓣图分析。不同修复

时间共有的OTU数目为 904，而特有OTU数目存有一

定差异。与第 1 d相比，小麦秸秆生物炭处理后的底

泥特有OTU数目相对增加，实验开始时特有OTU数

仅为 62，随着修复时间的增加，改善作用明显。除实

验第 21 d和 168 d时特有OTU数目较低外（63和 27），

其余时间特有OTU数目均高于原有数目。在实验第

42 d时，OTU特有数目升高到272，这可能是因为生物

炭多孔的结构有利于微生物的生长发育[25]。之后特

有OTU数目呈持续下降趋势，在实验的第168 d，特有

OTU数目降至最低的 27，这可能与现场实验中环境

条件的变化有关。实验进行到第 168 d时，正值 12月

底，水温处于 10 ℃左右，微生物生长受到温度影响而

持续下降。周涛等[26]和任海伟等[27]的研究皆表明，低

温会降低微生物生长的多样性，因此，在实验临近结

束时出现了OTU数目的下降。

2.2.2 底泥中细菌群落Alpha多样性

为进一步分析添加小麦秸秆生物炭对底泥微生

物群落多样性的影响，本文采用 3种方法计算了底泥

细菌丰度，包括 Simpson 指数、Shannon 指数以及

图1 小麦秸秆生物炭SEM图

Figure 1 SEM for wheat straw biochar

表3 小麦秸秆生物炭的基本理化性质

Table 3 Physical-chemical properties of wheat straw biochar
pH

10.24

BET/
（m2·g-1）

20.78

元素质量组成Element composition/%
C

62.88
H

1.08
O

16.10
N

13.86
S

6.08

图2 小麦秸秆生物炭添加后底泥中微生物的OTU花瓣图

Figure 2 The flowers diagram with OTU in sediment after adding
wheat straw biochar

112 d119
144

95

103

27

62

133135
63

152

272
904

140 d

168 d

1 d

7 d14 d
21 d

28 d

42 d

56 d
84 d

表2 养殖池塘底泥（干质量）中PAHs的浓度（ng·g-1）

Table 2 Concentration of PAHs in aquaculture sediment
（dry weight）（ng·g-1）

PAHs
NAP
ANY
FLU
ANA
PHE
ANT
FLT
PYR
CHR
BaA
BbF
BkF
BaP
DBA
IPY
BPF

ΣPAHs

浓度Concentration
12.05±0.67
40.02±8.57
111.67±5.12

nd
55.30±0.44
2.56±0.06
46.78±1.21
59.78±0.11
9.43±1.03
26.83±0.77
23.72±0.33

nd
9.52±1.62

nd
nd
nd

396.68±3.50
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Chao1指数[28]。Simpson指数是用来估算样本中微生

物多样性的指数之一，由Edward Hugh Simpson提出，

该指数在生态学中常用来定量描述一个区域的生物

多样性。Shannon指数也是用来估算样本中微生物多

样性的指数之一，常用于反映群落 Alpha 多样性[29]。

Simpson 指数侧重于对物种的均匀度，而 Shannon 指

数侧重于物种的丰富度。Chao1指数则反映的是群

落的丰富度。

随着现场修复实验的持续进行，实验组中Simpson
菌群丰度指数呈现先降低后升高的趋势（表 4），说明

底泥中微生物的丰度是先升高再降低的。在实验的

第 42 d，底泥细菌群落的 Simpson 指数达到最低

（0.16），此时微生物的丰度达到最高。Shannon多样

性指数在实验过程中则呈现先上升后逐渐下降的趋

势，同样是在第 42 d时达到最高值（2.34），这与 Simp⁃
son指数反映的结果一致。这些趋势与特有 OTU 的

分布相似，因为一个OTU即代表一个分类学信息，特

有 OTU越多则菌落的分类信息也越多，多样性就越

丰富。Chao1指数代表了菌群的丰度，其数值越大，

说明群落丰富度越高。Chao1指数在实验第 21 d时

最高，说明此时底泥中微生物的多样性最高，随后多

样性呈逐渐下降趋势，与其他两个指数的变化趋势基

本一致。在临近实验结束的第 140 d 和 168 d 的

Chao1指数减小，与养殖池塘的环境温度下降关系密

切。而在对照组各项 Alpha多样性数据中大部分均

低于实验组，表明实验组中底泥微生物有更高的丰度

和群落多样性。同时，对照组中的各项数据均呈下降

趋势，说明随着现场实验的进行，对照组中底泥微生

物的丰度和多样性逐渐降低，且在实验临近结束时达

到最低，这也是由于环境温度的降低造成的。综合而

言，底泥中添加小麦秸秆生物炭可增加细菌群落的多

样性，这与EL-NAGGAR等[30]添加三种不同生物炭到

底泥中，均增加了微生物群落的多样性的结论一致。

2.3 生物炭添加对底泥中微生物群落结构的影响

细菌通常以群落的形式存在，细菌群落结构主要

指群落中细菌种群的种类和丰度。生物炭具有发达

的多孔结构和较大的表面积，可以为细菌提供合适的

生长环境[31-32]。选取每个样本组在门水平下相对丰

度大于 0.01 的菌群，菌群组成的丰度分布如图 3 所

示。主要涉及到的菌群包括变形菌门（Proteobacte⁃
ria）、绿弯菌门（Chloroflexi）、放线菌门（Actinobacte⁃
ria）、酸 杆 菌 门（Acidobacteria）、厚 壁 菌 门（Fir⁃
micutes）、拟 杆 菌 门（Bacteroidetes）、棒 状 杆 菌 门

（Rokubacteria）、硝化螺旋菌门（Nitrospirae）、芽单胞

菌门（Gemmatimonadetes）、蓝细菌（Cyanobacteria）、髌

骨细菌门（Patescibacteria）、疣微菌门（Verrucomicro⁃
bia）、浮霉菌门（Planctomycetes）、匿杆菌门（Latesci⁃
bacteria）、达达菌门（Dadabacteria）和其他菌群。

随着修复时间的增加，底泥中细菌群落的丰度也

在发生缓慢的变化（图 3）。从门水平优势细菌相对

丰度来看，实验组中变形菌门和放线菌门的相对丰度

显著提升，成为优势菌种，而在对照组中并未观测到

这一现象。这与 ZHANG等[33]和 SONG等[34]的研究结

果一致，即生物炭的添加可导致变形菌门的相对丰度

注：*表示实验组与对照组间差异显著（P<0.05）；**表示实验组与对照组间差异极显著（P<0.01）。
Note：*indicates statistical significance compared biochar with control at P<0.05，**indicates statistical significance compared biochar with control at

P<0.01.

表4 底泥微生物群落的Alpha多样性

Table 4 The Alpha diversity of microbial communities in sediment
采样时间

Sampling time/d
1
7
14
21
28
42
56
84
112
140
168

实验组Biochar
Simpson

0.22±0.01
0.18±0.01**
0.19±0.02**
0.18±0.03*
0.18±0.02**
0.16±0.02*
0.17±0.01*
0.20±0.01*
0.21±0.02**
0.25±0.01

0.24±0.02**

Shannon
1.95±0.23
2.09±0.17*
2.04±0.28*
2.20±0.46
2.17±0.11*
2.34±0.31*
2.20±0.35**
2.11±0.13*
2.02±0.19*
1.90±0.22
1.79±0.18

Chao1
52.37±4.32
46.16±2.78*
45.86±3.56*
69.95±2.44**
52.42±5.89**
51.46±4.43*
46.50±4.31*
44.33±5.62*
50.86±5.49*
44.53±3.77
39.23±3.94

对照组Control
Simpson

0.23±0.03
0.24±0.01
0.22±0.02
0.23±0.02
0.22±0.01
0.24±0.02
0.24±0.03
0.25±0.01
0.26±0.01
0.25±0.02
0.28±0.01

Shannon
2.23±0.17
2.13±0.37
2.02±0.17
2.20±0.25
2.04±0.16
2.02±0.21
2.07±0.18
1.96±0.22
1.84±0.19
1.84±0.14
1.72±0.20

Chao1
51.33±1.33
45.50±2.78
47.98±5.07
42.82±3.74
43.33±3.29
41.59±2.94
40.13±3.48
38.49±2.69
43.11±4.43
39.26±5.01
36.75±3.53
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提高。放线菌门则可以有效降解底泥中复杂的芳香

类化合物，从而获取更多能量用于生长繁殖，这使得

修复实验期间其在整个细菌群落中的相对丰度逐渐

增加[35]。有研究也表明，变形菌门、放线菌门以及厚

壁菌门在土壤的有机物降解和碳循环中起到关键作

用，能够降解底泥中的部分 PAHs[36-38]。本课题组先

前的研究表明，我国东部地区的养殖池塘底泥普遍存

在 PAHs污染[3]。而本研究也同时对实验组以及对照

组底泥中的 PAHs浓度进行了分析，结果表明经小麦

秸秆生物炭修复后，底泥 PAHs的含量显著降低（图

4a），这可能是由于微生物的降解作用。生物炭对

PAHs的影响通常体现在其吸附固定能力上，其能够

减少底泥中自由溶解态PAHs的浓度（Cfree）[20]，但对底

泥 PAHs的总含量并无明显影响。而微生物可利用

其自身优势降解 PAHs，使 PAHs 浓度降低，这与

PENG等[39]的研究结果一致。

此外，在实验组中绿弯菌门和酸杆菌门的相对丰

度显著降低。这可能是由于不同菌落对生物炭的利

用能力以及环境因素造成的，酸杆菌是嗜酸性细菌，酸

性土壤环境有利于酸杆菌门的代谢活动，而生物炭作

为碱性物质施入底泥可以提高底泥pH（图4b），从而抑

制了酸杆菌的生长，减少其在门水平优势细菌中的相

对丰度[40]。综合而言，向底泥添加小麦秸秆生物炭，不

仅能够改善底泥中微生物群落结构，固定底泥中的

PAHs，而且微生物可以将PAHs部分降解，从而有利于

养殖池塘底泥的修复。

2.4 生物炭添加后底泥微生物相对丰度的变化和聚

类分析

为进一步揭示底泥微生物的群落结构，本文选择

在属水平上制作Heatmap图。Heatmap图是以颜色梯

度来表征二维矩阵或表格中的数据大小，通过颜色变

化来反映不同分组在各分类学水平上群落组成的相

似性和差异性[41]。本文选择相对丰度排名前 20的菌

属进行聚类分析。

图4 底泥中ΣPAHs的浓度和生物炭处理后底泥pH随时间的变化

Figure 4 Concentrations of ΣPAHs in sediment and changes of pH after biochar treatment in sediment

*表示显著相关（P<0.05）；**表示极显著相关（P<0.01）
*indicates statistical significance at P<0.05，**indicates statistical significance at P<0.01

图3 样本组在门水平下菌群分类学组成和丰度分布图

Figure 3 The composition and abundance of bacterium at the phylum level of group
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生物炭的添加明显改变了细菌属水平上的相对

丰度（图5），其中，一些未分类的优势菌属在整个实验

过 程 中 并 没 有 发 生 变 化 ，仍 为 优 势 菌 属 ，如

norank_f_Steroidobacteraceae和厌氧绳菌属（Anaerolin⁃

eaceae）。但也有一些菌属初始的相对丰度较低，而后

逐渐变成优势菌属，例如大理石雕菌属（Marmoricola）

和鞘氨醇单胞菌（Sphingomonas），这可能是因为它们

能够降解土壤中的PAHs，且分解化合物产生的养分有

利于自身生长[42]。其他未分类的菌属，如 Ardenticate⁃

nales、芽单胞菌科属（Gemmatimonadaceae）、bacteri⁃

ap25和棒状杆菌属（Rokubacteriales）的相对丰度出现

了先增加后降低的趋势，原因可能是生物炭添加为这

些菌属提供了有利的生存环境，故菌种大量繁殖，但在

实验后期又受到气温影响，繁殖速度减弱，相对丰度降

低。综合而言，生物炭的添加能为底泥微生物提供更

多生长发育空间，从而增加底泥微生物的Alpha多样

性，改善原有的微生物群落结构，在实现底泥中有机污

染物吸附固定的同时，促进底泥中部分污染物的降解。

3 结论

（1）添加小麦秸秆生物炭的修复期间，实验组中

Simpson多样性指数先降低后逐渐升高，说明该底泥

中微生物多样性先增多后减少，Shannon 指数与

Chao1指数以及OTU数也表现出微生物多样性先增

后降的趋势。对照组中的各项 Alpha多样性指数均

低于实验组，这是由于生物炭的添加有利于微生物的

生长发育，造成实验组中底泥微生物拥有更高的丰度

和多样性。

（2）小麦秸秆生物炭处理条件下，实验组养殖底

泥细菌中变形菌门（Proteobacteria）和放线菌门（Acti⁃
nobacteria）的相对丰度显著提高，而酸杆菌门（Acido⁃
bacteria）和绿弯菌门（Chloroflexi）的相对丰度降低，这

表明生物炭的添加可改变底泥微生物的群落结构，且

有利于修复受 PAHs污染的养殖底泥，因为这些细菌

能够降解部分的PAHs化合物。

（3）Heatmap 图显示，生物炭的添加使菌属丰度

增加，有助于降解养殖底泥中的有机污染物。
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