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根际微生物群落多样性在重金属土壤修复中的研究

丁巧蓓，晁元卿，王诗忠，陈燕玫，仇荣亮

（中山大学环境科学与工程学院，广州 ５１０２７５）

摘要：植物根际微生物在植物修复重金属污染土壤时分泌的激素、铁载体、ＡＣＣ脱氨酶、黄酮类化合物和酚酸类等
有机物具有增强植物生长、促进植物根际对重金属吸收、转运和积累的作用，同时促进适应相应根际环境的功能微

生物群落的建立．文章结合作者课题组的研究结果，概述根际微生物在植物修复重金属污染土壤过程中的作用，总
结了根际细菌、真菌、古菌在植物修复中的作用，进一步分析了土壤污染类型、改良剂、根际植物的种类等对根际微

生物活动的影响，对今后植物修复重金属污染土壤过程中与根际微生物作用相关的研究进行了展望．
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　　２０１４年《全国土壤污染状况调查公报》［１］指出，
我国土壤环境状况总体不容乐观，耕地点位超标率

为１９４％．污染类型以无机型为主，占全部超标点
位的８２８％，主要无机污染物包括 Ｃｄ、Ｈｇ、Ａｓ、Ｃｕ、
Ｐｂ、Ｃｒ、Ｚｎ、Ｎｉ等重金属．在全国２４个省份（城市）调
查的所有污染农作物种植地中，重金属污染土壤占

总面积８０％，全国遭受不同程度重金属污染的耕地
面积已接近２０００万 ｈｍ２，约占耕地总面积１／５．严
重的土壤重金属污染对生态环境和人体健康构成巨

大威胁，已经成为制约区域土地可持续开发利用和

影响生态安全的关键因素．因此，对土壤重金属污染

的修复治理势在必行．
较之传统物理化学方法，植物修复因治理过程

原位、治理成本低、管理与操作简易以及环境美学兼

容等不可替代的优势而受到重视［２］．植物修复包括
植物提取和植物稳定过程．植物提取主要是通过植
物根系吸收可溶性重金属并将其转移、贮存到植物

茎叶，然后收割茎叶以达到去除土壤重金属目的

（图１Ａ）．植物稳定主要是通过植物根系的吸收、螯
合、沉淀及还原作用将高毒性形态转化为低毒形态，

将重金属固定在根系和根际土中［３］．同时植物根际
分泌物能通过改变根际环境的 ｐＨ或 Ｅｈ，使有毒重



金属的形态发生改变，如在根际菌的作用下可将

Ｃｒ６＋还原为Ｃｒ３＋，从而降低Ｃｒ的毒性（图１Ｂ）．然而
在实际应用中，植物修复技术具有修复周期长、对重

金属深层污染修复困难、植株成活率低的缺点［４］，

修复过程中常利用化学修复与微生物修复技术以辅

助植物修复，其中微生物修复技术中的根际微生物

在植物修复中发挥重要作用．
根际微生物是指在植物根系直接影响的土壤范

围内生长繁殖的微生物，能通过定殖、竞争、共生和

调节土壤的营养动态等活动影响植物的生长［５］．根
际微生物对于重金属污染土壤植物修复效率的提高

具有重要的辅助作用［６］，主要通过合成、分泌植物

促生物质增加植物生物量，同时通过功能酶、铁载

体、有机酸及生物表面活性剂等物质活化土壤重金

属（图１Ｃ），从而增强植物提取效果［７］．此外，根际
微生物还能通过生物吸附和富集作用、溶解和沉淀

作用、氧化还原作用改变重金属离子在土壤中的贮

存形式，以缓解重金属对植物的毒害［８］．

图１　根际微生物在植物修复重金属污染土壤的作用机制
Ｆｉｇｕｒｅ１　Ｒｏｌｅｍｅｃｈａｎｉｓｍｏｆｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｍｉｃｒｏｂｅｓｉｎｐｈｙｔｏｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎｏｆｈｅａｖｙｍｅｔａｌｐｏｌｌｕｔｅｄｓｏｉｌｓ

　　本文系统介绍了在植物修复过程中根际微生物
的种类、影响根际微生物修复重金属污染的因素、关

于根际微生物在植物修复重金属研究的主要观点与

不足，对根际微生物在植物修复重金属污染土壤中

的研究现状进行分析，并对今后植物修复重金属污

染土壤过程中根际微生物作用的相关研究进行了总

结和展望．

１　根际微生物在植物修复过程中的群
落多样性表征

　　大多数根际微生物对重金属产生敏感性反应，

即根际微生物接触重金属后会产生应激作用，通过

分泌有机酸类物质与重金属结合，抑制重金属对植

物的毒害［９］．利用微生物群落的敏感性反应辅助植
物修复重金属污染土壤，不仅克服单一功能微生物

修复过程中微生物难存活与难收集的缺点，还可改

善植物修复效果，具有广阔的应用前景［１０］．有研究
证实，不同类型微生物在植物根际的功能不同［１１］，

主要体现在根际细菌是通过化学反应改变重金属的

价态及存在形态（络合态、脱烷基），从而降低重金

属毒性，根际真菌主要是辅助宿主植物获取更多的

矿质营养［１２］，促进寄主植物在重金属污染土壤中的

生长，增加其生物量，根际古菌虽存在于重金属污染

土壤但其主要功能并不明晰［１３］．
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１．１　根际细菌
根际细菌数量繁多，在根际分布较广，且在根际

的不同部位，细菌数量和类型分布也有差异．有研
究［１４］表明，相比于非根际区，根际更适宜细菌的生

长．ＶＩＫ等［１５］通过统计植物根际和根内的操作分类

单位（ＯｐｅｒａｔｉｏｎａｌＴａｘｏｎｏｍｉｃＵｎｉｔｓ，简称 ＯＴＵｓ），发
现根际细菌多样性以及根际细菌的数量和种类都显

著高于根内细菌．ＢＵＬＧＡＲＥＬＬＩ等［１６］发现拟南芥根

际中数量最多是变形菌门细菌，且以链霉菌科和丛毛

单胞菌科细菌为主导；ＬＵＮＤＢＥＲＧ等［１７］研究显示，拟

南芥根际菌以放线菌门和变形菌门为主，其中变形菌

门丰度最高，主要以α、β、γ３种纲的细菌为主．
在受污染土壤中，根际细菌的数量和种类最多，

且以放线菌门、厚壁菌门和变形菌门为主（表１）．这３

种菌门的根际细菌耐重金属性强，在重金属污染土壤

中大量存在．重金属胁迫条件对根际细菌的结构与功
能具有重要的影响．ＥＩＳＯＮＢＡＴＹ等［２６］研究发现当细

菌暴露于有毒物质或环境时，外界氧化胁迫的压力是

使细胞死亡的一种常见机制．虽然该机制会减少土
壤中根际细菌的数量、种类，影响根际细菌群落结

构，但具有特定耐性功能的根际细菌群落仍能在重

金属胁迫环境条件下存活．ＭＡＲＧＥＳＩＮ等［２７］在 Ｐｂ／
Ｚｎ污染土壤中发现有较多的可培养的、需氧的 Ｐｂ／
Ｚｎ耐性根际细菌．ＳＯＬＩＳＤＯＭＩＮＧＵＥＺ等［２８］研究发

现丛枝菌根真菌（ＡｒｂｕｓｃｕｌａｒＭｙｃｏｒｒｈｉｚａｌＦｕｎｇｉ，简
称ＡＭＦ）影响根际细菌群落在重金属污染土壤中的
修复作用，二者在植物根系进行相互选择性作用，表

明根际细菌群落会受到其它类型微生物的影响．

表１　根际细菌分类情况
Ｔａｂｌｅ１　Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｂａｃｔｅｒｉａ

重金属

污染类型

重金属质量分数／
（ｍｇ·ｋｇ－１）

植物种类
根际细菌

多样性
丰度／（ＣＦＵ·ｇ－１）

微生物

优势种
参考文献

Ｃｕ １４３６～２４１１　稗属等１１种Ｃｕ耐性植物 １．４×１０７～１．７×１０８ 放线菌门 ［１８］
厚壁菌门

变形菌门（α、γ）
Ｐｂ、Ｚｎ Ｐｂ：１３８．０； 黄豆 １０６ 放线菌门 ［１９］

Ｚｎ：２８２．２ 拟杆菌门

变形菌门

多金属 ／ 桉树等５６个树种 ４．６×１０６ 放线菌门 ［２０］
拟杆菌门

厚壁菌门

Ｃｄ １．７～６７．３ 水稻 １０５～１０６ 放线菌门 ［２１］
Ｐｂ １．２３～９０．００ 变形菌门

Ｃｒ ８．５～１４．２
Ｃｕ １４．０～２６５．４
Ｐｂ ２５０ 生菜 １０５～１０６ 拟杆菌门 ［２２］

厚壁菌门

变形菌门

Ｐｂ １４８ 菠菜 ４．２１±０．５９ 放线菌门 ［２３］
Ｚｎ 　２７２．２ （Ｓｈａｎｎｏｎ） 变形菌门（α、β、γ）

多金属 ／ 雪松 ４．０３（Ｓｈａｎｎｏｎ） 放线菌门 ［２４］
２０２６（Ｃｈａｏ１） 厚壁菌门

变形菌门

多金属 ／ 番茄等几种植物 １０７～１０９ 厚壁菌门 ［２５］
变形菌门

　　在重金属污染土壤中，根际细菌对重金属的抗
性及解毒能力是影响植物修复的关键性因素［８］．根
际细菌与重金属接触后可发生离子交换、配位、螯

合、沉淀等作用，使重金属离子在细胞表面结合．同

时，根际细菌还能通过其自身的细胞代谢活动来调

节变价重金属元素的氧化还原反应，使重金属的价

态及存在形态（络合态、脱烷基）发生改变，从而降

低重金属毒性［２９］．ＢＡＩ等［３０］发现枯草芽孢杆菌 Ｂａ
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ｃｉｌｌｕｓＳｕｂｔｉｌｉｓＤＢＭ能通过生物吸附、积累方式降低
Ｐｂ的生物有效性，通过使 Ｐｂ沉淀的作用方式缓解
Ｐｂ的毒性作用．ＲＡＪＫＵＭＡＲ等［３１］发现根际细菌

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｓｐ．ＰｓＡ４和Ｂａｃｉｌｌｕｓｓｐ．Ｂａ３２能通过催
化反应将高毒性的Ｃｒ６＋还原成低毒性的Ｃｒ３＋，从而
减缓 Ｃｒ对芥菜的重金属毒性．此外，土壤中还存在
一些氧化硫杆菌、氧化亚铁杆菌等能直接或间接地

通过氧化、还原、络合、吸附或溶解作用去除重金属，

缓解植物根际的重金属毒性效应［３１］．可见，根际细
菌在降低重金属对植物的毒害，增强植物对重金属

的转化和吸收等方面起着重要作用．
根际细菌是植物修复重金属污染土壤的重要根

际微生物，它能缓解重金属对植物根际的毒害效应．
根际细菌群落的多样性能有效地表征植物修复重金

属污染效果．因此研究根际细菌分类情况、群落结构
特征及群落的功能，有利于筛选和利用在植物修复

重金属污染过程中起重要作用的根际细菌，强化植

物修复重金属污染土壤技术．
１．２　根际真菌

根际真菌是指分布在根际周围的真菌，分为腐

生真菌和菌根真菌［３２］．在重金属污染土壤修复实践
中应用较多的是菌根真菌，主要包括内生菌根真菌、

外生菌根真菌以及内外生菌根真菌．
１．２．１　内生菌根真菌　内生菌根真菌在促进植物
生长和降低农作物对重金属吸收方面起到重要的辅

助作用［３３］．ＬＩＵ等［３４］筛选出３种来自玉米根际能吸
收和富集 Ｃｄ的内生菌根真菌，它们分泌的植物激
素可将土壤中的多磷酸盐沉淀吸附于细胞壁上，并

且这些沉淀物能将 Ｃｄ螯合固定在真菌细胞内，有
利于缓解 Ｃｄ对植物生长的毒害作用．另有研究表
明，具有重金属耐性的内生菌根真菌可通过影响宿

主羊茅属植物对Ｃｄ、Ｚｎ、Ｃｕ等重金属的吸收和转运
机制，缓解重金属对羊茅属植物的毒害作用，与未接

种内生菌根真菌的植株相比，接种处理的植株具有

较高的生物量和生长指数［３５］．
从枝菌根真菌（ＡＭＦ）在重金属污染修复，尤其

是与植物联合修复方面的潜力已有较多的研究．
ＡＭＦ在重金属污染土壤植物修复中的作用主要是
辅助寄主植物获得更多的矿质营养和提高寄主植物

对重金属的抗性［３６］．在重金属污染土壤中，植物因
缺少必需的矿质养分影响生长，而ＡＭＦ的存在能帮
助宿主植物获取更多的矿质营养［３７］．肖雪毅等［３８］

发现ＡＭＦ能显著增加金鸡菊地上部和根系的 Ｐ浓
度，从而促进金鸡菊的生长并提高其生物量．ＡＭＦ
另可通过提高宿主植物 Ｐ营养水平，使宿主植物根

部中的重金属与磷酸根形成难溶物质［３９］，抑制重金

属向地上部转运，减少植物地上部重金属含量［４０］．
此外，ＡＭＦ能够减轻重金属对寄主植物的毒性，提
高寄主植物的重金属耐性［４１］．ＣＨＥＮ等［３６］和 ＤＯＮＧ
等［４２］通过室内盆栽实验发现ＡＭＦ不仅能改善植物
营养元素Ｐ的浓度，还能降低植物地上部Ｃｄ、Ｃｕ和
Ａｓ的浓度，减轻重金属对寄主植物的毒性．在 Ｃｒ污
染土壤中ＡＭＦ对车前草促生效应显著，减少车前草
地上部分Ｃｒ的浓度，表明ＡＭＦ对Ｃｒ的耐性能改变
植物对重金属的积累与吸收效应［４３］．此外，ＡＭＦ通
过改变根际土壤微生物群落结构及其物理化学性质

间接地影响重金属形态变化．在 Ｍｎ污染土壤中，
ＡＭＦ能改变根际土壤中Ｍｎ氧化和 Ｍｎ还原细菌群
落的组成，因而降低Ｍｎ的生物有效性，减缓植物受
Ｍｎ的胁迫，促进植物生长［４４］．
１．２．２　外生菌根真菌　外生菌根是高等植物营养
根系和外生菌根真菌（ＥｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌＦｕｎｇｉ，简称
ＥＣＭＦ）形成的共生体，在重金属胁迫条件下可将重
金属固定于真菌细胞壁内，调节寄主植物细胞的生

理、化学过程，阻止过多的重金属进入植物根部，以

促进寄主植物的生长，增强寄主植物对重金属的耐

受性［４５］．ＦＩＮＬＡＹ等［４６］发现根际ＥＣＭＦ优势种为担
子菌门或子囊菌门．

ＥＣＭＦ缓解植物重金属毒害作用的机理主要是
能对重金属进行吸收、转运和分布［４６］．Ｚｎ、Ｃｕ、Ｍｎ
是植物和外生真菌所需的微量营养元素，通过吸收

和氧化还原反应调整它们在植物根际的分布情况，

促进植物对这些元素的吸收、转运，使植物生物量增

加．过多的微量重金属进入植物根际时会对植物产
生毒害．ＬＡＮＧＥＲ等［４７］发现在 ＥＣＭＦ的植物根际，
随着Ｚｎ浓度的增加，植物根际中 Ｚｎ的转运系数下
降．研究［４８］表明，较之无菌根植株，接种了美味牛肝

菌（Ｂｏｌｅｔｕｓｅｄｕｌｉｓ）菌根和混合菌根的植株体内 Ｃｄ以
及根部 Ｃｕ浓度均显著降低．可能的原因是土壤中
的重金属破坏了无菌根植物根部的原生质膜，损伤

了原生质膜的功能，导致重金属离子大量流入根部

并向枝叶转移，而接种菌根可以减少对有害重金属

的过量吸收，有效缓解土壤中重金属对植物的毒害，

促进植物在重金属污染土壤中的生长，使植物生物

量增加．
１．３　根际古菌

古菌作为生命的第三种形式［４９］，主要存在和生

活于极端环境中，如热泉、盐湖等，因而被归为极端

微生物．研究表明，重金属污染土壤中也存在一定丰
度和种类的古菌，如 ＳＡＮＤＡＡ等［５０］研究发现，相比
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于无污染土壤，重金属污染土壤中古菌的数量减少

１３％ ±０３％．一般认为古菌不会在植物根际存
在［５１］，但随着研究的进展，科学家们在受重金属污

染土壤的植物根际也发现了古菌［５２］．例如，唐黎
等［４９］通过提取重金属污染场地中棉花不同生长时

期根际土中微生物的ＤＮＡ，采用Ｔ－ＲＦＬＰ分析微生
物群落结构，发现了在棉花根际土中有古菌存在，且

古菌的群落结构受季节变化影响．ＯＬＬＩＶＩＥＲ等［１３］

在Ｐｂ和Ａｓ污染土壤中的植物根际发现了氨氧化细
菌和氨氧化古菌，且细菌和古菌的数量不相同，有机

质较低的土壤中细菌数量多于古菌，有机质较丰富

的土壤中古菌的数量显著高于细菌．氨氧化过程是
硝化作用的第一步，氨氧化细菌和古菌通过控制单

加氧酶（ａｍｏＡ）的活性来控制氨氧化成亚硝酸盐的
速率．研究［５３－５４］发现根际土中泉古菌门的古细菌含

有ａｍｏＡ基因，证实氨氧化古菌能调控植物根际的
氨氧化过程．

关于根际古菌在植物修复重金属污染土壤过程

中的作用仍不清晰，根际古菌群落结构、群落功能、

环境影响因子和植物的关系等关键问题仍是未知

的．在今后的研究中应多关注根际古菌在植物修复
重金属污染过程中对根际植株生长的影响、根际古

菌自身群落结构的变化以及根际古菌群落与根际其

它微生物群落的关系，进一步探索根际古菌在重金

属污染土壤植物修复过程中的作用．
１．４　根际微生物之间相互作用

根际微生物在重金属污染土壤中相互作用的关

系主要包括消极作用、积极作用（互利共生、偏利共

生）、中立作用（既无利又无害）［５５］．在实际的重金
属污染修复中多利用根际微生物的积极作用探讨在

植物根际起修复作用的微生物群落辅助植物修复重

金属污染的过程．
当前，根际菌群的研究多于内生菌群的研究，因

为根际微生物产生的根系分泌物对植物修复重金属

污染土壤有重要作用．根际分泌的有机酸、铁载体、
ＡＣＣ脱氨酶、生长素等与重金属结合减少重金属对
植物的毒害，增加植物的抗氧化防御系统，促进植物

的生长［７］．关于根际微生物种类的研究中，单独研
究根际细菌的较多，研究根际细菌与真菌结合的较

少，但根际真菌在植物修复重金属污染过程中能调

节重金属在根际的分布情况，促进寄主植物对重金

属元素的吸收、转运，减少重金属对植物的毒害，促

进植物在重金属污染土壤中的生长，使植物生物量

增加等作用［４６－４７］．今后研究应多关注根际细菌与真
菌结合的研究，综合利用细菌与真菌互利共生的关

系，增加植物根际的重金属耐性，促进根际植物的生

长，辅助根际植物修复重金属污染土壤，加强对根际

古菌与其它根际微生物群落关系的研究．

２　不同污染场地中根际微生物群落多
样性差异及其对重金属修复效果的

影响

　　根际微生物的活性受土壤温度、营养状况、水的
可利用性及其它一些能引发群落耐性的环境污染因

素的影响［５６］．此外，根际微生物也会受到土壤污染
类型（单一或复合污染）、是否添加改良剂和改良剂

种类以及根际植物种类等的影响［５７］．如污染土壤的
理化性质会影响根际微生物的分离和纯化，土壤污

染程度及土壤特性会影响根际微生物群落结构的分

布，植物的种类会影响根际微生物在根际的定殖

等［１５］．ＴＨＩＯＮ等［３２］研究发现子囊菌亚门、担子菌亚

门和接合菌亚门 ３种 ＡＭＦ，它们在不同的植物种
类、土壤 ｐＨ、含 Ｎ量和含水量条件下物种组成和功
能都各不相同，且根际土中ＡＭＦ的多样性显著高于
非根际土．这表明在植物修复重金属污染过程中根
际微生物的结构与功能受多种因素的影响．

土壤污染的类型主要分为单一或者复合重金属

污染以及重金属与有机物的复合污染．研究发现重
金属种类和浓度会影响植物修复重金属过程中根际

微生物的种类、丰富度及其群落结构［５８－５９］．重金属
种类能影响根际微生物的多样性，在不同种类重金

属污染土壤中优势植物的种类不同，根际微生物的

多样性及优势种也会有差异．表２显示，单一重金属
污染条件下，植物种类不同，根际微生物的多样性和

优势种有显著差异．不同种类重金属污染条件下，同
种植物的根际微生物的多样性和优势种不相同．几
种相同重金属污染条件下，不同植物和不同重金属

浓度下的根际微生物的多样性和优势种也有所差

异．不同浓度Ｐｂ污染条件，水稻根际微生物的多样
性不相同［６０］．不同浓度 Ａｓ污染下，荆（Ｗａｔｔｌｅ）和发
草（Ｄｅｓｃｈａｍｐｓｉａｃａｅｓｐｉｔｏｓａ）的根际微生物多样性和
优势种均有所差异［６１］．相同重金属元素的复合污染
下，各重金属浓度不同，植物根际微生物多样性及优

势种类也不同．在同一重金属污染的土壤中重金属
浓度的差异使得根际微生物的多样性发生改变，产
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表２　不同重金属对根际微生物多样性及优势种的影响
Ｔａｂｌｅ２　Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｈｅａｖｙｍｅｔａｌｓｏｎｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｍｉｃｒｏｂｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｄｏｍｉｎａｎｔｓｐｅｃｉｅｓ

污染类型
重金属质量分数／

（ｍｇ·ｋｇ－１）
植物种类 微生物多样性 微生物优势种

参考

文献

Ａｓ ３０４ 荆 ８．６５（ＬｏｇＣＦＵ·ｇ－１） 假单胞菌属 ［６１］
４３５８ 发草 ８．４５（ＬｏｇＣＦＵ·ｇ－１） 布丘氏菌属

Ｃｄ ２．５ 高羊茅 １３５（Ｃｍｉｃ） ［６２］
水稻 １１５（Ｃｍｉｃ） ／
萝卜 ９３（Ｃｍｉｃ）

Ｃｄ ４２．９±２．９３ 芥菜型油菜 ２周　６．２８（Ｓｈａｎｎｏｎ）　０．００２（Ｓｉｍｐｓｏｎ） 变形菌门 ［６３］
６周　６．５４（Ｓｈａｎｎｏｎ）　０．００２（Ｓｉｍｐｓｏｎ） 变形菌门

８周　３．８３（Ｓｈａｎｎｏｎ）　０．１４９（Ｓｉｍｐｓｏｎ） 厚壁菌门

Ｐｂ ２００ 水稻 ２．８６（Ｓｈａｎｎｏｎ） 拟杆菌门 ［６０］
８００ ２．６０（Ｓｈａｎｎｏｎ）

Ｐｂ ５７．５ 苦刺 ３０．５％（微生物总量） 球囊菌门 ［６４］
６２９５．２ ９．６％（微生物总量）

Ｃｕ ３００ 水稻 低污染　３．１０（Ｓｈａｎｎｏｎ） 硫杆菌属 ［６５］
１０００ 高污染　２．１９（Ｓｈａｎｎｏｎ）

Ｃｕ ２０１４±１２０ 野菊等１１种耐Ｃｕ植物 １７００×１０５（ＬｏｇＣＦＵ·ｇ－１） 放线菌门 ［１８］
变形菌门

Ｚｎ １６９ 白杨 １５７５（Ｃｈａｏ１） 变形菌门 ［６６］
２０５３ ３５０（Ｃｈａｏ１）

Ｚｎ ８７～１５０００ 柳树 ——— 变形菌门 ［５２］
Ｐｂ、Ｚｎ ／ 土荆芥 高污染　１３１（Ｃｈａｏ１）　４．０５５（Ｓｈａｎｎｏｎ） 假单胞菌属、节细菌属 ［６７］

中污染　２３３（Ｃｈａｏ１）　４．０９３（Ｓｈａｎｎｏｎ）
低污染　３７５（Ｃｈａｏ１）　４．３０３（Ｓｈａｎｎｏｎ）

Ｐｂ、Ｚｎ Ｐｂ：５７．５；Ｚｎ：１３７．７ 狼牙刺 位点１　３．０２３（Ｓｈａｎｎｏｎ）　０．０５３（Ｓｉｍｐｓｏｎ） ［５９］
Ｐｂ：１４８．０；Ｚｎ：２７２．２ 位点２　２．８７０（Ｓｈａｎｎｏｎ）　０．０６２（Ｓｉｍｐｓｏｎ） ／
Ｐｂ：２４４．８；Ｚｎ：７０７．６ 位点３　２．４７７（Ｓｈａｎｎｏｎ）　０．０９４（Ｓｉｍｐｓｏｎ）

Ｐｂ、Ｚｎ、Ｃｕ Ｐｂ：０．１８２±０．００５ 金合欢等４种植物混种 ６．０（Ｓｈａｎｎｏｎ） 变形菌门 ［６８］
Ｚｎ：０．３３９±０．０６３ 拟杆菌门

Ｃｕ：０．１２８±０．００３

Ａｓ、Ｃｄ、Ｃｕ、Ｐｂ Ａｓ：１１．２±１．８ 芦苇 位点１　３．５±０．１６ａ　０．９５±０．０１ａ 拟盐杆菌属 ［６９］
Ｃｄ：２．３±０．３ 　　　（Ｓｈａｎｎｏｎ）　　（Ｓｉｍｐｓｏｎ）
Ｃｕ：１６３．９±２７．４
Ｐｂ：４５５．３±１３５．２

Ａｓ：１６．９±２．９ 位点２　４．１±０．０１ｂ　０．９８±０．０ｂ 喜盐微球菌

Ｃｄ：３．２±０．４ 　　　（Ｓｈａｎｎｏｎ）　　（Ｓｉｍｐｓｏｎ）
Ｃｕ：１５４．８±１２．３
Ｐｂ：４１１．７±５０．３

Ａｓ：１．３±０．１ 位点３　３．６±０．１ａｂ　０．９７±０．０ａｂ 微小杆菌属

Ｃｄ：１．０±０．１ 　　　（Ｓｈａｎｎｏｎ）　　（Ｓｉｍｐｓｏｎ）
Ｃｕ：６５．３±４．３
Ｐｂ：５３．８±１．１

Ｃｄ、Ｃｒ、Ｃｕ、
Ｐｂ、Ｚｎ

Ｃｄ：２．７±０．１ 紫花苜蓿 ２．２７（Ｓｈａｎｎｏｎ） 子囊菌门 ［３２］
Ｃｒ：５９９±６４
Ｃｕ：１３０．８±８．２
Ｐｂ：４８１．９±５７．６
Ｚｎ：２０８５±２２９
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生的根际微生物的优势种也不同，可见重金属浓度

对土壤中根际微生物群落结构具有重要影响．
　　受重金属污染的土壤一般酸性高且贫瘠，常添
加改良剂调节土壤ｐＨ、改善土壤基本理化性质［７０］．
其中有机质改良剂（如生物炭）可以改善微生物营

养，提升微生物活性［７１］．生物炭能为植物提供更多
的营养物质促进植物生长和吸引有利的细菌以刺激

真菌的生长［７２］．生物炭能改变根际环境的物理化学
参数，为细菌和真菌提供一个安全有利的生长环

境［３３］；添加生物炭后能改变土壤中根际微生物呼吸

作用的速率，影响土壤中的碳循环，使土壤的理化性

质发生改变，增加微生物的生物量，从而影响根际微

生物的种类及其在根际的定殖情况［７２］．矿物类改良
剂在植物修复重金属污染土壤中对根际微生物具有

重要影响．杜瑞英等［７３］研究多金属污染土壤中微生

物群落功能对麻疯树 －化学联合修复的响应时发
现，施用改良剂粉煤灰后土壤微生物指标显著高于

对照土壤，说明粉煤灰对污染土壤环境的改善具有

重要的影响．改良剂的投加能沉淀重金属或提高土
壤对重金属的吸附，从而降低有效态金属含量．因而
施加改良剂有利于提高土壤微生物群落功能多样

性，有利于加强植物修复重金属污染效果［７４］．
植物种类不同，根际微生物的多样性和优势种

有显著差异［６１－６２］．ＣＬＡＹ等［５］研究表明，重金属土

壤中根际细菌的群落结构会因为植物的种植而发生

改变，同时根际细菌群落的相互作用也会影响植物

的多样性与修复效果．例如，在受重金属污染的连续
区域中，植物根际土中的细菌群落比非根际土中的

丰富很多，且不同植物的根际细菌群落结构也有差

异，其中优势植物种高羊茅根际中的耐性细菌的种

类与数量最多．研究者［７５］认为，该区域耐性细菌与

高羊茅具有最强的共生关系，这种共生关系减少了

该区域的植物多样性，增强了高羊茅的优势性，使其

成为该区域修复重金属的先锋植物，极大地增强了高

羊茅修复重金属污染效果．根际微生物群落多样性越
丰富，植物修复重金属效果越显著．

３　当前研究存在的问题

关于根际微生物群落多样性在植物修复重金属

污染土壤中的大多数研究只考虑单一细菌或真菌的

作用（表３），其它重金属的干扰会影响修复效果．然
而实际污染场地多以复合污染为主，此外，细菌和真

菌都是根际微生物重要组成部分，它们对植物吸收、

重金属积累都具有重要影响，单一地研究细菌或真

菌无法反映出整个根际微生物群落对植物修复体系

的影响．当前的研究中较少关注根际细菌与耐性植
物之间的相互选择性以及重金属污染场地的植物再

生．大多数研究中只关注根际细菌或真菌的群落结
构变化，较少关注整个根际微生物群落的结构与功

能．关于根际微生物群落结构的研究争议主要是单
一污染与复合污染在哪种条件下根际微生物群落结

构更丰富．ＴＨＩＯＮ等［３２］研究发现受寄主紫花苜蓿的

调控下复合污染场地中具有修复作用的真菌群落结

构比较单一，真菌种类和数量都比较少．ＳＯＬＩＳ
ＤＯＭＩＮＧＵＥＺ等［２８］研究受 Ｐｂ、Ｃｒ复合污染的铅锌
尾矿时发现菌根丛枝真菌与受单一重金属污染的菌

根丛枝真菌相比，菌落的种类与结构更加丰富．根际
微生物群落结构变化与植物修复重金属污染的作用

效果紧密相关，结构丰富度越高，修复效果越好．但
在具体的修复应用中根际微生物群落结构变化与修

复效果的关系如何仍有待研究．

４　展望

利用植物修复土壤重金属污染具有很大的潜

力．在进行重金属污染土壤的生物修复过程中，重视
并应用植物根际微生物转移、积累重金属的特性，实

现根际微生物与超富集植物协同治理具有重要的实

践价值．对于根际微生物群落多样性在植物修复重
金属污染土壤的研究可从以下几方面展开：

（１）理论机制．通过植物根际微生物菌种筛选、
鉴定、繁殖、菌剂生产等方面技术的应用，进一步了

解根际微生物群落中各菌种的生物和生态学特征及

其功能机制，采取多菌联用技术，将２种及２种以上
具有相同功能的根际菌应用于植物修复重金属污染

过程中，进一步加强菌种、植物根系、介质载体三者

相互的复合功能研究．同时还需分析不同植物种类
根际菌群的特点，根系生长对接种生物生长繁殖和

生物学特征及功能的影响，根际微生物、内生菌、菌

根等与宿主的关系以及根际菌增强植物抗性与促进

植物吸收重金属的过程原理等．
（２）适用技术开发．重金属污染土壤的主要类

型有土壤质地污染、理化性质上的污染、重金属种类

与污染程度等方面的污染．由于重金属污染类型的
不同，以及受污染场地地理环境的差异，如气候变化
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表３　根际微生物在植物修复重金属污染土壤中的应用
Ｔａｂｌｅ３　Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｍｉｃｒｏｂｅｓｉｎｐｈｙｔｏｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎｏｆｈｅａｖｙｍｅｔａｌｐｏｌｌｕｔｅｄｓｏｉｌｓ

污染类型 污染场地
植物

种类

根际微

生物种类
主要结论 不足

参考

文献

Ｐｂ 铅锌尾矿 狼牙刺 丛枝真菌和

细菌

丛枝真菌和细菌的群落结构不相同．丛枝真
菌中占主导作用的是 Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ科，细菌中
占主导作用的是变形菌门的细菌

只考虑Ｐｂ污染，其它重金属易造
成误差

［５９］

Ｐｂ、Ｃｒ 铅锌尾矿 豆科、灌木 细菌和真菌 ＡＭＦ对豆科灌木根际中细菌和真菌的群落结
构发挥重要作用

只考虑ＡＭＦ的变化，未考虑其它
细菌的作用

［２８］

Ｃｕ 铜尾矿 Ｃｕ耐性植物 细菌 植物根际菌促进植物生长，不仅促进植物对

重金属的吸收还减轻重金属胁迫

没有研究根际细菌与耐性植物之

间的相互选择性以及 Ｃｕ污染场
地的植物再生与植物修复技术

［１８］

无污染 连续４年应用
绿色有机肥

水稻 细菌 水稻根际中细菌的多样性水平很高，且在不

同条件下在水稻根际定殖的细菌种类截然

不同

没有考虑重金属污染时的情况，

实际应用价值较小

［７５］

Ｐｂ 铅锌尾矿 土荆芥

（Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ
ａｍｂｒｏｓｉｏｉｄｅｓ）

促生菌 土荆芥根际中筛选出的２株菌株，不仅有重
金属抗性还促进植物生长，可作为土荆芥修

复Ｐｂ污染场地的接种菌

只考虑Ｐｂ污染，其它重金属易造
成误差，未关注细菌群落结构的

变化

［６７］

Ｃｄ 重金属污染

土壤

玉米 无 玉米与蚯蚓共存降低了Ｃｄ对蚯蚓的毒性，但
没有缓解Ｃｄ对玉米根际的毒性，也没有增加
玉米地上部分的生物量

未考虑微生物因素的影响 ［７６］

污染区域（无

典型污染物）

连续区域 杂草（主要是

高羊茅）

真菌 内生真菌与植物的共生作用降低了植物多样

性，增强了高羊茅的主导地位，使其成为优势

植物种

污染浓度单一 ［５］

六氯环己烷 有机物污染

场地

金雀花 促生菌 在六氯环己烷（ＨＣＨ）场地中筛选出的金雀花
根际促生菌，在植物根际成功定殖并降解

ＨＣＨ同分异构体及其代谢产物

只考虑六氯环己烷污染，其它污

染物易造成误差

［７７］

重金属和

多环芳烃

重金属污染和

有机污染场地

紫花苜蓿 真菌 紫花苜蓿根际中真菌的丰富度比重金属污染

土壤中高，重金属污染场地中真菌的丰富度

比重金属和有机物复合污染的场地高

只考虑真菌种类与结构的变化，

未考虑细菌等

［３２］

导致降水量、气温等条件的不同，用于场地重金属修

复的超富集植物和耐性植物的种类多样，至今我国

已发现４００多种重金属超富集植物，因此，对于根际
菌菌剂产品的研发要有针对性，要结合受污染场地

的土壤类型特点、场地环境影响因素，以及与超富集

植物或耐性植物的匹配性筛选出高效根际菌菌种或

高效根际菌群，并结合植物群落的配置特点研发适

用且高效的植物－微生物联合修复技术，使其向技
术化的方向发展．

（３）利用生物信息学技术，对具有耐重金属特
性的根际微生物群落结构进行基因测序，分析根际

微生物的多样性及其优势种，进一步分析根际微生

物群落结构与功能之间的关系，探讨根际微生物在

植物根际的定殖机理．研究重金属污染场地中具有

植物促生功能的根际促生菌群落，阐明其植物促生

机制，将其有效地应用到实际生产中．
（４）技术产品安全性问题．筛选并进行繁殖的

抗性根际微生物菌种，一般具有很强的抵抗重金属

毒性的能力，因此在实际修复应用过程中应当注重

根际微生物菌种的安全性与可控性．重金属污染土
壤治理的目标之一是保护周边生态环境尤其是土壤

与水域环境，在生态治理过程中应注重植物物种、微

生物菌种与生态环境相互之间的关系，应用时必须

综合考虑环境的生态安全问题．

参考文献：

［１］　中华人民共和国环境保护部，中华人民共和国国土资源
部．全国土壤污染状况调查公报［ＥＢ／ＯＬ］．（２０１４－０４－
１７）［２０１５－０７－３０］．ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｚｈｂ．ｇｏｖ．ｃｎ／ｇｋｍｌ／ｈｂｂ／
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