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长江中下游两种典型水稻土微生物对砷污染的响应 
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摘要：基于温室盆栽实验,利用磷脂脂肪酸分析(PLFA)方法研究了 As 污染、土壤类型和水稻品种对水稻抽穗期土壤微生物群落的影响.

结果表明,水稻土土壤中微生物生物总量(总 PLFAs)以及微生物组成均不同程度的受到了 As污染、土壤类型及水稻品种的影响;As污染增

加了土壤总 PLFAs,黄泥田的土壤总 PLFAs、真菌/细菌(F/B)、革兰氏阳性细菌/阴性细菌(G
+
/G

-

)、腐生真菌/丛枝菌根真菌(SF/AMF)显著

高于红泥田;在黄泥田中,种植籼稻品种的土壤总 PLFAs较杂交稻和粳稻品种平均减少 30.0%,而在红泥田中平均增加 24.8%.偏Mantel检验

和冗余分析(RDA)表明土壤 pH 值、DOC、NH4

+和 As 浓度是驱动水稻土微生物群落演变的主控因子,其中受 As 影响较大的特征 PLFAs

包括 20:0、i17:1ω9c、18:1ω9c、cy17:0和 18:3ω6c;ABT预测模型显示水稻品种和土壤类型对总 PLFAs、F/B、G
+
/G

-

和 SF/AMF指标的

贡献相对较大,而 As处理的影响较小. 
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Response of microbial community to arsenic contamination in two major type of paddy soils in the middle and lower 

reaches of the Yangtse River. WANG Feng1,2, LEI Cheng-xia3, JIANG Yu-ji1, CHEN Chang-qing3, SUN Bo1 (1.State Key 

Laboratory of Soil and Sustainable Agriculture, Institute of Soil Science, Chinese Academy of Sciences, Nanjing 210008, 

China；2.Ningbo Academy of Agricultural Sciences, Ningbo 315040, China；3.Institute of Applied Ecology, Nanjing 

Agricultural University, Nanjing 210095, China). China Environmental Science, 2014,34(11)：2931~2941 

Abstract：In a pot experiment, the effects of As contamination, soil type and rice cultivar on the composition of soil 

microbial communities in rice heading stage were unalyzal using phospholipid fatty acid (PLFA) technique. The results 

unveiled that the amount of total PLFAs and microbial compositions were to some extent affected by arsenic 

contamination, soil types and rice cultivars. The As contaminated soils had a higher amount of total PLFAs than the 

uncontaminated soils. Yellow Paddy soils (YP) had higher total PLFAs, fungi to bacteria ratio (F/B), Gram-negative 

bacteria to Gram-positive bacteria ratio (G+/G
-

) and saprotrophic fungi to arbuscular mycorrhizal fungi ratio (SF/AMF) 

than in Red Paddy soils (RP). Total PLFAs associated with indica plants vs. those associated with japonica and hybrid 

plants decreased by an average of 30.0% in YP, but increased by 24.8% in RP. Partial Mantel tests and redundancy 

analysis (RDA) showed that soil pH, DOC, NH4
+ and As concentration were the dominant factors in shaping soil 

microbial communities. The individual PLFAs including 20:0, i17:1ω9c, 18:1ω9c, cy17:0 and 18:3ω6c were easily 

affected by As contamination. Aggregated boosted tree (ABT) analysis suggested that soil types and rice cultivars exerted 

more influence than As concentration on the variation of parameters of total PLFAs, F/B, G+/G
-

 and SF/AMF.  

Key words：arsenic；rice genotype；red paddy soil；yellow paddy soil；phospholipid fatty acid (PLFA) 

 

砷在地表系统中含量丰富并广泛分布,影响

了环境质量
[1-2]

.近年来,随着工业化、城市化和农

业集约化,大量砷污染物进入农田系统,特别是影

响了东南亚地区水稻的安全生产,威胁了人体健

康
[3-5]

.与旱地作物相比,栽种水稻的淹水厌氧环

境提高了水稻籽粒对砷的吸收效率,导致砷成为

对水稻最具威胁的有毒污染物
[6]

.我国南方是水 
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稻的主产区,面对日益增加的农田砷污染风险,需

要提出土壤-作物系统的综合管理措施,阻控砷

污染对水稻安全生产的影响. 

土壤微生物参与了砷元素地球化学循环中

的还原、氧化和甲基化过程,影响了土壤质量和

植物健康
[7-9]

.土壤微生物对砷污染的耐性不同,

不同的砷污染状况可以改变土壤微生物的种群

结构,从而影响其生态功能.目前,建立指示土壤

砷污染的土壤微生物指标,揭示不同气候、土壤

和作物条件下砷污染对土壤微生物结构和功能

的影响机制已经成为国际研究热点
[10-14]

.在稻田

系统中,水稻品种和土壤类型一方面直接影响土

壤微生物的生存环境条件,另一方面也影响了土

壤砷的形态和有效性,因此对土壤微生物群落的

变化产生多重交互影响.植物主要通过输入有机

物质驱动了土壤微生物群落的变化,不同植物的

基因型显著影响了微生物群落的结构
[15-18]

.对水

稻的研究也表明,根际微生物的组成显著受水稻

品种的影响,不同籼稻品种的根际细菌群落结构

极为相似,但在籼稻与粳稻品种之间存在显著差

异
[16]

.土壤类型通过影响土壤微生物的生存环境

条件(如 pH值、Eh等)也改变了微生物群落的分

布和结构
[19-20]

.另一方面,水稻品种和土壤类型同

时也影响了砷的生物有效性
[21]

.然而土壤类型、

水稻品种和砷污染三者对水稻土微生物群落变

化的交互作用规律和影响机制仍不清楚,而这是

预测砷污染下水稻土微生物结构变化、建立微生

物功能调控措施的理论基础. 

磷脂脂肪酸(PLFA)是活体微生物细胞膜的

重要组分,不同类群的微生物通过不同的生化过

程合成不同的 PLFAs,因此 PLFAs可作为分析微

生物量和微生物群落结构变化的标记物
[22]

. 

PLFA图谱已被广泛应用于研究不同污染物胁迫

下微生物群落的变化
[14,23-25]

.本研究针对我国长

江中下游水稻主产区的两种典型水稻土(江苏的

黄泥田和江西的红泥田),选择 9 个不同的水稻品

种(杂交稻、粳稻和籼稻各 3 个),设置 As污染条

件下不同水稻品种的温室盆栽实验,利用 PLFA

分析方法研究 As污染对土壤中微生物群落结构

的影响,分析土壤类型、水稻品种和 As污染对土

壤中微生物群落结构变化的交互作用,揭示驱动

微生物群落变化的主控因子,为制定砷污染稻田

的土壤管理对策提供理论依据. 

1  材料与方法 

1.1  试验设计 

在长江下游地区的江苏常熟 (31°36′N, 

120°35′E)和中游地区的江西鹰潭 (28°12′N, 

116°57′E),分别采集了黄泥田水稻土(YP)和红泥

田水稻土(RP).黄泥田水稻土发育于湖积物,红泥

田水稻土发育于第四纪红黏土母质,分别属于铁

聚和简育水耕人为土
[26]

. 

采集 500kg 无污染稻田的表层土壤 (0~ 

15cm),在去除石块和根系等杂质后,自然风干,磨

碎过筛(5mm)后备用.供试水稻土的基本理化性

质如表 1 所示,两种水稻土均为酸性土,黄泥田水

稻土的有机质、阳离子交换量、全钾和全砷含量

约为红泥田水稻土的 2 倍.称取 7kg 风干土壤置

于外径 36cm、高 30cm的 PVC 塑料盆钵中,按二

级土壤环境质量标准(30mg/kg)的 1.5 倍加入

Na3AsO4溶液
[21,27]

,并设空白对照,即黄泥田加As

处理(YP-As)及对照(YP-CK)、红泥田加 As 处理

(RP-As)及对照(RP-CK)4 个处理,保持 80%的田

间持水量平衡 3 个月备用.水稻盆栽实验于 2010

年6~10月在南京中山植物园的温室大棚中进行. 

供试水稻为我国南方水稻产区的常见品种,

包括 3 个籼型杂交稻品种(Hybrid):德农 2000 

(DN)、天协 6 号(TX)、冈优 118(GY),3 个粳稻品

种(Japonica):晚粳 9707(WJ)、宁粳 1 号(NJ)、南

粳 32(NanJ),3个籼稻品种(Indica):中育 1号(ZY)、

特三矮 2 号(TSA)、浙 1500(Zhe).精选供试水稻

的饱满种子,经过杀菌发芽然后在育秧盘中育秧,

于三叶一心期移栽到 PVC 盆中(6 月 22日),每种

水稻重复 3 盆,每盆 3 穴,每穴 3 株.水稻移栽前一

周(6 月 16日)除草并淹水 3~5cm;施入基肥,其中

CO(NH2)2:0.15g/kg, Ca(H2PO4)2:0.04g/kg,K2SO4: 

0.10g/kg( 相 当 于 150kgN/hm
2
, 40kg P/ha

2
, 

100kgK/ha
2
),并于分蘖期追施尿素 0.075g/kg.移

栽后全生育期保持盆钵土面上 2~3cm 左右水

层 

[21,27]
.于 2010年 8 月 30 日采集处于水稻抽穗
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期 0~15cm 耕层土壤样品.具体方法为:在每盆 3

株水稻中间,将灭菌的20mL注射器(已剪去尖头)

压到表层土壤中,同时抽动活塞,待注射器内形成

土柱后拔出,用活塞推出注射器中土柱样品.每盆

取 3 次,混合土样并去除植物残根后分为 2 份.1

份土样风干后用于基本理化性质分析;另一份放

入 4℃冰箱保存,在 2 周内用于测定硝态氮、铵态

氮和微生物组成. 

表 1  供试土壤的基本理化性质 

Table 1  Physico-chemical properties of the studied soils  

水稻土 pH值 
有机质 

(g/kg) 

阳离子交换量 

(cmol/kg) 

全氮 

(g/kg) 

全磷 

(g/kg) 

全钾 

(g/kg) 

全砷 

(mg/kg) 

有效砷 

(mg/kg) 

红泥田(RP) 5.07 20.75 9.39 1.86 0.53 8.88 4.29 0.22 

黄泥田(YP) 6.15 46.06 17.98 1.31 0.51 15.81 9.04 0.31 

 

1.2  环境因子的测定 

土壤 pH 值采用玻璃电极测定 (水土比

2.5:1)
[28]

;土壤有效砷的含量用 0.5mol/L 的

NaHCO3 震荡浸提(水土比 10:1),双道原子荧光

光度计测定;土壤氨态氮和硝态氮用 1.0mol/L 

KCl 溶液浸提,流动分析仪测定;可溶性有机碳

(DOC)和可溶性有机氮(DON)的提取和测定参

考 Jones和Willett法
[29]

,利用岛津TOC-5050A总

有机碳仪测定滤液中的 DOC 和总氮(TN)含量,

总氮减去无机氮量即为 DON 的量.根系生物量

和籽粒产量在水稻收获后完成测定. 

1.3  磷脂脂肪酸分析 

磷脂脂肪酸的提取采用修改的 Bligh-Dyer

法
[30-31]

.PLFAs组成用 MIDI Sherlock 微生物鉴

定系统(MIDI, Newark, DE, USA)分析.以 19:0

脂肪酸甲酯(FAME)作为内标加入样品,按照峰

面积比值定量分析 PLFA 的含量 .将 i15:0、

a15:0、i16:0、i17:0、a17:0 划分为革兰氏阳性

细菌(G
+
),将 16:l ω7c、17:lω8c、18:1ω7c、cy17:0

划分为革兰氏阴性细菌(G
-

),G
+
和G

-

之和计为细

菌生物量;以 16:1ω5c 作为丛枝菌根真菌(AMF)

的标记,以 18:1ω9c 和 18:2ω6,9c 作为腐生真菌

(SF)的标记,AMF 和 SF 之和计为真菌生物量;

以 10Mel6: 0、10Me17:0和 10Me18:0作为放线

菌的标记
[32]

. 

1.4  数据处理及统计分析 

在进行多元排序分析之前对土壤 PLFAs 图

谱进行降噪处理.首先删除 PLFA 测定中的不确

定数据,即 3 个重复样品只检出 1 次的土壤样品

的测定值;然后将 PLFAs的含量测定值转化为相

对丰度值,获得物种分布表格,在对物种和环境因

子数据标准化后,进行降趋势对应分析(DCA)和

冗余分析(RDA). 

聚类推进树分析(ABT)分析能够较好地预

测和解释不同类型的环境变量对微生物群落分

布的相对贡献率
[33-34]

,本研究中利用 ABT分析 3

个因子(土壤类型、水稻品种、砷污染处理)对土

壤中活性微生物群落组成的相对重要性. 

单因素和多因素方差分析(ANOVA)用统计

软件 SPSS16.0(SPSS Inc., Chicago, Illinois)完

成;DCA、RDA 和 ABT 分析在 R-2.13.2(http: 

//www.R-project.org)中完成,其中 DCA 和 RDA

利用“vegan”软件包,ABT 使用“gbmplus”软件包. 

2  结果 

2.1  土壤微生物生物量 

土壤中提取的 PLFAs 总量可以用于定量土

壤微生物的生物量.本研究中不同处理下土壤总

PLFAs 的平均值为 49.88nmol/g 干土 ,变幅为

25.89~85.10nmol/g 干土(图 1). 

As 污染、水稻品种和土壤类型显著影响了

(P< 0.01)土壤总PLFAs.与对照相比,As污染总体

上增加了土壤总 PLFAs,但在不同的土壤和水稻

品种条件下其增幅不同.在黄泥田(YP)和红泥田

(RP)中,As 污染使土壤总 PLFAs 分别增加了

24.8%和 6.6%;在 YP中所有水稻品种 As污染处

理中总 PLFAs 均呈增加趋势,而在 RP 中只有 4

个水稻品种(TX、NanJ、ZY、TSA)表现为上升
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趋势(图 1).不同水稻土中,种植的水稻品种对总

PLFAs 的影响不同.在 YP 中,种植籼稻品种的土

壤 PLFAs 总量较杂交稻和粳稻品种平均减少

30.0%,而在 RP中平均增加 24.8%.黄泥田水稻土

的 PLFAs 总量显著高于红泥田,在对照处理(无

As污染)和 As污染条件下,YP的总 PLFAs分别

比 RP高 13.3%和 34.6%. 
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图 1  不同水稻品种、土壤类型和 As处理中磷脂脂肪酸

总量的变化 

Fig.1  Total PLFAs for soil microbial biomass as affected 

by rice cultivar, soil type and As treatments 

图中的数据为 3次重复的平均值±标准误来表示,并采用 t检验不同

As处理的差异性,**P<0.01, *P<0.05 

不同类群微生物生物量占土壤 PLFAs 总

量的比例顺序为:细菌>真菌>放线菌,细菌中革

兰氏阳性细菌(G
+
)比例较大 .不同类群微生物

生物量同样受 As 污染、水稻品种和土壤类型

的影响,其变化趋势与土壤总 PLFAs 的变化相

似(表 2).As污染显著增加了黄泥田中不同微生

物类群的生物量,而在红泥田中 As污染的影响

不显著.在不同的水稻品种中,对照处理下红泥

田中种植杂交稻 DN的土壤细菌和真菌生物量

最高,比种植粳稻 NanJ 分别高出 1.0 和 1.6 倍

(表 2).黄泥田大部分类群的微生物生物量较高,

尤其是在 As 污染下,YP 的真菌和放线菌生物

量比 RP高 2 倍(表 2).在 As污染处理下,黄泥田

中种植 GY 后土壤细菌、G
+
和 G

-

生物量最高,

而红泥田中最低,说明品种和土壤类型有交互

作用. 

2.2  土壤微生物群落结构 

不同处理下共检测出 64种 PLFA类型,检测

到的脂肪酸碳原子个数从 9 到 20,包括饱和的、

不饱和的、分支的和环状的 PLFAs;其中有 18种

PLFAs在所有土壤样品中普遍存在,占 PLFAs类

型的 82.3%,但其相对丰度存在差异.土壤优势

PLFAs主要由16:0、18:1ω9c(SF)、i15:0(G
+
)、18:0、

16:1ω7c(G
-

)和 a15:0(G
+
)构成,占样品PLFAs类型

的 50.0%. 

As 污染、水稻品种和土壤类型显著影响了

土壤 PLFAs图谱.a14:0和 17:0 2OH 仅在种植了

DN的土壤中检出;a17:1和 20:4ω6c 仅存在于RP

中 ,而 i10:0、10Me19:0 和 9:0 仅存在于 YP

中;a17:1ω9c 仅存在于无砷污染的土壤,i20:0 和

9:0 3OH 仅存在于砷污染土壤. 

真菌/细菌(F/B)、革兰氏阳性细菌/阴性细菌

(G
+
/G

-

)和腐生真菌/丛枝菌根真菌(SF/AMF)可以

表征土壤微生物群落的结构特征,这些比值均受

As污染、水稻品种和土壤类型的综合影响(图 2).

总体上,黄泥田的 F/B、G
+
/G

-

和 SF/AMF显著高

于红泥田. 

对于黄泥田,在种植杂交稻品种处理中,As

污染提高了 F/B;但在种植籼稻的处理中,As污染

降低了 F/B.对于红泥田,在种植杂交稻和粳稻

(DN和 NanJ 除外)的处理中,As污染使 F/B明显

下降,而在种植籼稻 ZY的处理中,As污染增加了

F/B. 

与对照相比,As 污染处理大多降低了土壤

G
+
/G

-

.对于黄泥田,未污染条件下种植DN的土壤

G
+
/G

-

明显低于其他 8 个水稻品种;As 污染条件

下,种植杂交稻和粳稻(除 NanJ)比种植籼稻的

G
+
/G

-

低.对于红泥田,在未污染处理中,种植 TX、

GY、NanJ、ZY的 G
+
/G

-

较高;在 As污染条件下

种植 DN、TSA和 Zhe的 G
+
/G

-

较低. 

与对照相比,As污染处理大多降低了黄泥田

的 SF/AMF(ZY、Zhe 除外),但在红泥田中变化不

显著.在黄泥田中,未污染处理下,种植WJ和 TSA

的 SF/AMF 值最高;As 污染处理下,种植 DN 和

NanJ的 SF/AMF相对较低.以上表明土壤微生物

群落是受 As污染、水稻品种和土壤类型等因素

综合影响的结果. 
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表 2  不同水稻品种、土壤类型和As处理中细菌、真菌、放线菌、革兰氏阳性细菌和革兰氏阴性细菌的 PLFAs量 

Table 2  The amounts of bacterial PLFAs, fungal, actinobacterial, Gram-positive bacterial and Gram-negative bacterial 

PLFAs (nmol g−1dry weight) as affected by rice cultivar, soil type and As treatments  

细菌 真菌 放线菌 革兰氏阳性细菌 革兰氏阴性细菌 
土壤 基因型 品种 

CK As CK As CK As CK As CK As 

DN 7.6±1.9g *18.8±2.9abc 3.1±0.5g *10.9±1.2ab 0.7±0.1de *2.5±0.4a 4.2±0.7e *12±2abc 3.3±1.3c 6.9±0.9abcd 

TX 14.6±3.7abcdef *18.4±0.9abcd 7.1±1.9bcd 12±0.9a 1.3±0.5abcd 2.1±0.1abcd 9.8±2.3abcd 12±0.7abc 4.8±1.4bc 6.4±0.2bcde 杂交稻 

GY 16.2±0.8abcde 22.9±1.1a 8.4±0.3abc *13.3±0.6a 1.5±0.1abc *2.2±0.2abc 11±0.3abc *14.4±0.6a 5.2±0.5bc *8.5±0.5a 

WJ 16.8±1.6abcd 20.2±0.2ab 10.3±0.7a 10.6±1.1ab 1.6±0.2ab *2.3±0.1ab 11.4±0.8ab 12.6±0.1ab 5.4±0.9bc 7.6±0.1ab 

NJ 17.8±0.4abc 20.2±2.1ab 9.5±0.2ab 13±1.9a 1.7±0.1a 2.1±0.3abcd 12±0.2a 12.7±1.5ab 5.8±0.2bc *7.5±0.5abc 粳稻 

NanJ 13.4±1.8cdefg 16.7±1.7bcde 7.1±0.4bcd 7.3±0.8cde 1.1±0.1abcd 1.5±0def 8.9±1.2abcd 11.3±0.8bcde 4.6±0.6bc 5.4±0.9cdef 

ZY 10.4±0.5efg *16±0.4bcdef 6.3±0.1cdef *9±0.5bc 1±0bcde *1.6±0bcde 7.1±0.4de *10.6±0.1bcde 3.3±0.2c *5.4±0.3cdef 

TSA 11.1±0.9defg *16.6±1.6bcdef 6.6±0.6cde 8.1±0.6bcd 1±0.1abcde 1.6±0.2cde 7.4±0.5cde *10.9±1bcde 3.7±0.5c 5.7±0.6bcdef 

YP 

籼稻 

Zhe 11.7±3defg 13.3±2.3efg 7.1±1.7bcd 6.7±1cde 0.9±0.5cde 1.3±0.3efg 8±1.9bcd 8.9±1.5def 3.7±1.1c 4.4±0.8efg 

  平均值 13.3±0.8 *18.1±0.7 7.3±0.5 *10.1±0.5 1.2±0.1 *1.9±0.1 8.9±0.6 *11.7±0.4 4.4±0.3 *6.4±0.3 

DN 20.2±2.6a *11.8±1.5fgh 7.7±1bcd 5.1±1.5efg 1±0.1abcde 1.1±0.3efgh 11.4±1ab *6.5±0.7fg 8.8±1.8a 5.3±1def 

TX 10.7±0.5efg *13.8±0.9defg 4.2±0.4efg 4.9±1efgh 0.8±0.1cde 0.8±0.1fgh 7±0.4de 8.6±0.5ef 3.7±0.2c *5.3±0.5def 杂交稻 

GY 10.1±0.6efg *8±0.5h 3.7±0.5fg *2.1±0.2h 0.3±0.2e 0.4±0.1h 6.7±0.5de 5.3±0.3g 3.5±0.3c 2.7±0.2g 

WJ 12.5±0.2cdefg 10.5±1.7gh 5.2±0.4defg *2.5±0.5gh 0.8±0cde 0.7±0.2gh 7.8±0.2bcde 6.8±1.1fg 4.7±0.1bc 3.7±0.6fg 

NJ 14.2±0.4bcdef 14.3±1.4cdefg 6.6±0.5cde *3.5±0.5fgh 0.9±0cde 0.9±0.1efgh 8.2±0.2bcd 9±0.8cdef 6±0.2bc 5.3±0.6def 粳稻 

NanJ 10±0.3fg *14.3±1.4cdefg 3±0.3g *4.7±0.6efgh 0.6±0.1de *0.9±0.1efgh 6.7±0.2de *9±0.6cdef 3.3±0.1c 5.3±0.8def 

ZY 10.1±0.1efg *17.6±1.3bcde 2.9±0.1g *7.6±1.1cde 0.6±0de 0.9±0.5efgh 6.8±0.2de *11.2±0.4bcde 3.3±0.2c *6.4±0.8abcde 

TSA 14.2±2.2bcdef 19.1±1.1abc 4.3±1efg 5.8±0.4def 1±0.2abcde 1.2±0.1efg 8.9±1.4abcd 11.6±0.6abcd 5.3±1bc 7.5±0.4abc 

RP 

籼稻 

Zhe 19.6±3.4ab 18.5±1.3abcd 7.6±1bcd 5.8±0.5def 1.5±0.4abc 1.2±0.1efg 12.5±2.8a 11.1±0.5bcde 7.2±0.7ab 7.3±0.8abcd 

  平平平 13.5±0.9 14.2±0.8 5±0.4 4.7±0.4 0.8±0.1 0.9±0.1 8.4±0.5 8.8±0.5 5.1±0.4 5.4±0.3 

注:同列数值后的不同字母表示不同品种间差异显著(P<0.05);*表示不同As处理间差异显著(P<0.05) 
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图 2  不同水稻品种、土壤类型和 As处理中真菌/细菌(A)、革兰氏阳性细菌/革兰氏阴性细菌(B)和腐生真菌/丛枝

菌根真菌(C)变化 

Fig.2  Changes in ratios of F/B (A), G+/G
-

 bacteria (B) and SF/AMF (C) as affected by rice cultivar, soil type and As 

treatments 
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2.3  微生物群落与环境因子的关系 
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图 3  水稻根系生物量与土壤微生物总磷脂脂肪酸之间

的皮尔森相关性 

Fig.3  Pearson correlation between rice root biomass and 

soil total PLFAs 

相关分析表明,水稻根系生物量不仅与土壤总

PLFAs 呈显著线性相关(图 3),也与细菌、放线菌及

G
-

细菌PLFAs有显著负相关关系(P<0.05).偏Mantel

分析表明土壤 pH值、As、DOC和NH4

+
含量对土

壤中的微生物群落组成有显著的影响(P<0.05),而

DON、C/N、NO3

-

和根系生物量对微生物群落的影

响不显著(表 3).生物与环境相关分析(BIOENV)结

果也表明解释土壤微生物群落结构特征的最佳环

境因子是土壤 pH(r = 0.706),余下依次为组合因子

pH和NH4

+
(r = 0.629);pH、DOC和NH4

+
(r = 0.604); 

pH值、As、DOC和NH4

+
(r = 0.540). 

表 3  偏 Mantel 检验环境因子和微生物群落结构相关性

的显著性 

Table 3  The significance of correlations between 

environmental variables and microbial community 

structures assessed using partial Mantel test 

因子 Variables r值 P 

pH 0.635 0.000 

As 0.103 0.029 

DOC 0.169 0.012 

NH4

+ 0.182 0.016 

DON -0.085 0.878 

C/N 0.017 0.355 

NO3

-

 -0.066 0.822 

根系生物量 -0.134 0.994 
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图 4  不同水稻品种、土壤类型和 As处理中 PLFAs图谱的冗余排序分析(A)和 PLFAs的载荷因子分析(B) 

Fig.4  Redundancy analysis (RDA) ordination biplot of the PLFAs pattern (A) from different soil samples under rice 

cultivar, soil type and As treatments and loadings of the individual PLFAs (B) from the RDA of the PLFA data 

环境因子的选择是基于表 3中偏Mantel的结果;土壤类型和 As处理的样品分别用不同的形状和填充表示:黄泥田(三角形)、红泥田(方形)、

未加砷处理(白色填充)、加砷处理(黑色填充) 

通过排序方法能够直观地反映出群落结构

与环境因子之间关系.通过 DCA 分析 PLFAs 图

谱得到每个轴的长度均<3,说明基于线性模型的

冗余分析(RDA)能够较好地进行 PLFAs 图谱分

析.第一排序轴和第二轴分别解释了 27.8%和

5.5%的总变异(图 4).从图中可以看出第一排序

轴的正轴方向分布着红泥田的样品,负轴方向分

布着黄泥田样品;As污染的土壤与对照样品按第

二轴区分开来.土壤 pH和 DOC与第一轴呈负相

关关系,而 NH4

+
与其呈正相关;As 浓度与第二轴
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呈负相关关系(图 4A).单一 PLFAs 载荷分析表明

土壤 pH 主要影响的磷脂脂肪酸类型是

18:1ω9c(SF)、19:1ω6c、17:0、16:1ω5c(AMF)、

a15:0(G
+
)、16:1ω7c(G

-

)和 i17:0 3OH;NH4

+
影响的

主要类型是 a17:1、 10Me 18:0( 放线菌 )和

cy19:0ω8c;As 和 DOC 影响的主要是 20:0、

i17:1ω9c、18:1ω9c(SF)、cy17:0(G
-

)和 18:3ω6c.

以上结果表明土壤 pH、DOC和 NH4

+
和 As污染

均显著影响土壤微生物群落结构. 

2.4  土壤类型、砷污染和水稻品种对土壤微生

物群落的相对贡献 

ABT模型能够较好地预测不同类型环境变量

对某一微生物指标的相对贡献率.ABT 分析结果

(图 5)表明,水稻品种对土壤总 PLFAs 的影响最大

(52%),其次是土壤类型(30%)和 As 污染(18%).影

响 F/B和 SF/AMF变化的相对贡献率顺序均表现

为:土壤类型>水稻品种>As 污染,对 G
+
/G

-

变化的

相对贡献率大小为:水稻品种>土壤类型>As 污染.

综上所述,土壤类型和水稻品种对微生物群落结

构影响较大,而As污染对其影响相对较小. 
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图 5  基于 ABT 模型预测水稻品种、土壤类型和 As 浓度对土壤微生物总 PLFAs (A)、F/B (B)、G+/G
-

 (C)和 SF/AMF 

(D)的相对重要性 

Fig.5  Relative importance and partial dependency plots of predictors for total PLFAs (A), F/B (B), G+/G
-

 (C) and SF/ 

AMF (D) by aggregated boosted tree (ABT) model using rice cultivar, soil type and As concentration as preditors 

ABT 预测模型显示 9 个水稻品种对总

PLFAs、F/B、G
+
/G

-

和 SF/AMF的影响表现不一

致,例如 DN、WJ、NJ、TSA、Zhe 对微生物量

表现为正向作用,其余 4个品种表现为负向作用;
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土壤类型对以上 4 种微生物指标的影响表现一

致,黄泥田对土壤 PLFA 总量、F/B、G
+
/G

-

和

SF/AMF有正向作用,而红泥田是负向作用;As污

染对微生物量具有正向作用,但对 F/B、G
+
/G

-

和

SF/AMF均表现为负向作用. 

3  讨论 

3.1  土壤微生物群落对 As污染的响应 

由于不同微生物对 As胁迫下的耐受力不同,

微生物生物量、群落组成、代谢活性和生物学功

能均不同程度地受到 As 污染的影响
[10-13]

.本研

究结果表明了土壤中的活体微生物群落结构在

As 作用下发生改变(图 4),这与以上的报道一致.

然而 As 污染条件下增加了土壤 PLFAs 总量(图

1),与以往的研究结果不同.Edvantoro 等研究表

明,As 污染(34~2941mg/kg)条件下微生物量碳、

真菌数量及呼吸熵剧烈下降,但细菌的数量变化

不大
[11]

;Ghosh 等
[12]
发现不同提取态的 As(其中

NaHCO3 提取态 0.5~6.1mg/kg)与微生物生物量

和土壤呼吸显著负相关.重金属对微生物的抑制

作用程度与土壤性质、植被、污染物浓度以及微

生物类群等因素有关
[11]

.本研究中导致 As 污染

增加微生物量的原因可能是,As添加量为土壤质

量二级标准的 1.5倍(45mg/kg),有效As含量范围

为 1.77~4.01mg/kg,因此 As 污染水平较低;水稻

土中部分微生物对低浓度 As污染有较高的耐受

力,甚至以 As 作为其生长的能源
[35]

,因此低浓度

的 As 促使适应性较强的微生物迅速大量积累,

致使土壤微生物量有所上升,土壤微生物群落结

构发生了变化. 

本文研究结果显示 7种特定 PLFAs与土壤中

有效 As 浓度存在极显著的相关性(P<0.01),其中

cy17:0、18:3ω6c和 i17:1ω9c的含量随 As浓度的

升高而增加,而 10:0、10:0 3OH、11:0 和 17:0 随

As 浓度的升高而减少.已有的研究表明革兰氏阴

性菌的典型脂肪酸 cy17:0在重金属污染的土壤中

相对含量会上升
[36]

;cy17:0/16:1ω7c 和 i17:0+i15: 

0/a17:0+a15:0 的值反映着外界环境条件对微生物

的胁迫作用
[37-38]

,本研究表明了微生物在重金属污

染物存在的条件下能合成更多的反式脂肪酸,使

i17:0+i15:0/a17:0+a15:0的值下降,而促进cy17:0的

前体 16:1ω7c 合成 cy17:0,使 cy17:0/16:1ω7c 的值

上升.尽管低浓度的 As 污染促使部分耐受菌迅速

积累成为优势菌群导致土壤微生物总量有所增加,

但微生物群落结构的改变仍然可能给土壤养分转

化等功能带来不利影响
[10]

. 

3.2  As 污染下土壤类型对土壤微生物群落的

影响 

不同类型土壤中的微生物类群有着较大的

差异,由于耐受力不同导致不同类型土壤中微生

物对污染物的响应不一致.对于本研究中两种不

同水稻土壤,微生物指标如土壤总 PLFAs、F/B、

G
+
/G

-

和SF/AMF对As污染的响应存在显著差异

(图 1和图 2);相同土壤类型的样品中 PLFAs图谱

更为相似(图 4),因此土壤类型影响微生物对 As

响应的方向. 

土壤性质中的 pH 值、DOC 和 NH4
+
含量是

驱动微生物群落结构变化的关键因子(表 3 和图

4).土壤 pH 在区域尺度(从国家到洲际)上驱动了

土壤细菌多样性的变化
[20,39]

.在阔叶林系统中,土

壤 F/B 随着 pH 的增加(3.0~7.2)而略微升高,归属

AMF的 16:1ω5c和归属G
+
的 16:1ω7c与 pH呈正

相关
[40]

.本文的研究结果也表明,水稻土 pH 不仅

与 F/B(r
2
=0.854,P<0.01)存在显著相关 ,也与

G
+
/G

-

(r
2
=0.366,P<0.05) 和 SF/AMF(r

2
=0.823,P< 

0.01)有较高的相关性;水稻土中 19 种 PLFAs 与

pH 极显著相关(P<0.01),但其中的 16:1ω5c 和

16:1ω7c 与 pH 值均呈负相关,这可能是水稻土与

森林土壤在其他性质(如有机质)方面的差异所致. 

可溶性有机碳(DOC)主要来源于植物根系

分泌物中可溶性糖、有机酸和氨基酸
[27]

.前期研

究表明
[27]

,As 污染下黄泥田中 DOC 的平均含量

(39.27mg/kg)高于红泥田(33.32mg/kg),不同水稻

土中 DOC与土壤有效 As含量呈显著负相关,但

与土壤 pH呈显著正相关.本研究发现 DOC与真

菌 PLFA(r
2
=0.371,P<0.05)、 F/B(r

2
=0.708, P< 

0.01)、SF/AMF(r
2
=0.601,P<0.01)呈显著正相关,

说明在水稻土中 DOC的变化可以预测真菌群落

的变化.而在湿地土壤中,由于土壤碳含量较高导

致对微生物群落结构影响不大,而土壤 pH 显著
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影响了土壤微生物组成
[41]

.因此,土壤 pH 和活性

有机质含量在 As污染下的变化共同影响了土壤

微生物的变化. 

3.3  As 污染下水稻品种对土壤微生物群落的

影响 

种植不同品种水稻的土壤中微生物对 As污

染的响应也存在着差异.作物通过根系向土壤中

分泌大量的糖类、氨基酸、维生素等有机物质,

影响了土壤微生物数量和组成;植物的选择作用

也影响了土壤中与植物共生(如根瘤菌)和非共

生的细菌组成
[15,42]

.此外,作物基因型也影响了根

际微生物群落结构
[16-18]

.本研究中水稻品种影响

了总 PLFAs、F/B、G
+
/G

-

和 SF/AMF(图 5),不但

种植杂交稻、粳稻和籼稻的土壤微生物群落之间

存在着差异,同一基因型中不同品种之间的差异

也较大.这与Hardoim等
[16]
的研究不同,他们发现

不同籼稻品种的根际土壤中细菌群落相似,而籼

稻与粳稻之间存在较大差异.可能原因是本研究

中选择的 9 个水稻品种之间在生长状况和根系

分泌物方面的差异更大,水稻籽粒产量和根茎叶

的生物量结果已经表明存在显著差异
[21]

. 

不同水稻品种的根系分泌物数量和组成存

在较大的差异.研究表明,水稻品种 PI312777 和

辽粳 9 号的根系分泌物中所含的碳水化合物总

量、葡萄糖、氨基酸等明显不同
[43]

.耐低磷水稻

品种与低磷敏感型品种根系分泌物中检出的有

机酸的种类和数量均有不同
[44]

.种植 9 个水稻品

种后,土壤中溶解性碳氮含量存在显著差异在一

定程度上反映了不同水稻品种根系分泌物的不

同
[27]

.作者的前期研究表明,9 个水稻品种对 As

的吸收和积累的效率差异明显
[21]

,因此不同水稻

品种对 As的耐受力不一致导致地上生物量存在

差异.长期野外控制实验表明,植物产量和多样性

共同影响了土壤微生物的生物量、活性和组

成 

[45]
.因此,As 污染下不同品种水稻分泌物的数

量和组成共同变化,这些变化同时影响了土壤微

生物生物量及群落组成. 

针对不同类型的水稻土,可以筛选和种植合

适水稻品种,同时配合土壤性质改良,从而有效地

调控土壤微生物结构,应对 As 污染对土壤微生

物功能的影响.由于利用单一的 PLFA 法研究土

壤微生物的群落变化存在一定的局限性
[46]

,未来

需要联合高通量测序和功能基因芯片等高分辨

率的微生物分子生态学方法,深入研究水稻不同

生育期土壤微生物结构的变化,同时分析土壤微

生物养分转化功能的变化,筛选水稻土污染的敏

感监测指标. 

4  结语 

针对长江中下游水稻主产区的两种典型水

稻土,结合温室盆栽模拟实验和 PLFA 分析方法,

研究了在不同土壤类型及水稻品种条件下,土壤

微生物群落对低浓度 As 污染的响应.研究表明

土壤总 PLFAs、细菌、真菌、放线菌、革兰氏

阳性细菌和革兰氏阴性细菌 PLFAs 均不同程度

的受到了 As污染、土壤类型及水稻品种的影响;

不同样品间微生物群落结构也存在着差异,pH

值、DOC和 NH4
+
和 As浓度是驱动微生物变化

的主要因素;ABT 预测模型揭示了低浓度的 As

处理对微生物群落影响相对较小,而水稻品种和

土壤类型的相对贡献率大. 
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