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两种镉积累型小麦根际微生物群落结构及功能多样性

孙乐妮１，∗，吴兵兵１，徐志豪１，李泽龙１，张胜全２，杨恩东１，周佳慧１

１ 安徽农业大学生命科学学院， 合肥　 ２３００３６

２ 北京市农林科学院北京杂交小麦工程技术研究中心， 北京　 １０００９７

摘要：为探究不同积累型小麦品种对根际微生物群落结构及功能多样性的影响，以镉低积累型小麦济麦 ２２ 和镉高积累型小麦

冀 ５２６５ 为研究材料，采用分离培养法和 Ｂｉｏｌｏｇ⁃Ｅｃｏ 微平板法分析根际细菌数量、可培养优势群落结构以及微生物群落功能多

样性。 结果表明：污染土壤济麦 ２２ 根际总细菌数量和抗 Ｃｄ 细菌数量均显著高于冀 ５２６５，而非污染土壤中两品种间无差异。
污染土济麦 ２２ 根际发现较多产脲酶和高镉抗性菌株（２００ ｍｇ ／ Ｌ）。 污染土济麦 ２２ 根际优势菌多为 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ ｓｐ．和 Ｂａｃｉｌｌｕｓ
ｓｐ．，冀 ５２６５ 根际优势菌主要为 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ｓｐ．；非污染土济麦 ２２ 与冀 ５２６５ 根际优势菌群相似，均以 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ．为主。 Ｂｉｏｌｏｇ 试

验结果表明，两个小麦品种根际微生物群落对碳源的利用能力存在差异，济麦 ２２ 根际微生物 ＡＷＣＤ 值、Ｍｃ Ｉｎｔｏｓｈ 指数、
Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数在污染土和无污染土中均显著高于冀 ５２６５。 因此，污染土壤中不同积累型小麦品种根际微

生物群落结构及功能多样性均存在差异，该研究结果对于揭示高低积累型小麦根际微生物机制提供了重要参考依据。
关键词：小麦；镉高低积累型； Ｂｉｏｌｏｇ⁃Ｅｃｏ 微平板；根际微生物群落结构；功能多样性
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ｌｏｗ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｎｇ ｗｈｅａｔｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｗｈｅａｔ； ｈｉｇｈ ａｎｄ ｌｏｗ Ｃｄ⁃ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｎｇ ｔｙｐｅ； Ｂｉｏｌｏｇ⁃Ｅｃｏ ｍｉｃｒｏｐｌａｔｅ； ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ； ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

随着工业化的发展，矿山开采、燃煤发电和工业废水排放等大量工业活动，导致土壤重金属污染日益严

重，直接或间接地影响了土壤质量［１］。 ２０１４ 年，国家发布的《全国土壤污染状况调查公报》显示，我国土壤总

体污染较为严重，主要受到了 Ｃｄ、Ｃｒ、Ｐｂ 和 Ｃｕ 等重金属污染［２］。 重金属镉毒性较大，迁移性强，对于农作物

的生长发育有毒害作用，进而通过食物链直接或间接影响人体健康。 长期食用含 Ｃｄ 的食物，会导致人体代

谢异常，钙及磷元素缺失，危害人体肺和肝等重要器官，影响身体健康。
小麦是世界上最主要的粮食作物之一，在世界农业生产中占据重要地位。 农田重金属污染对小麦安全生

产已产生潜在危害，一些地区小麦籽粒重金属含量存在超过中国国家食品安全标准（ＧＢ２７６２—２０１７）现

象［３—４］。 研究者们发现不同小麦品种耐受重金属及吸收积累重金属能力存在差异［５—８］。 利用小麦吸收积累

重金属在不同品种间的差异性，筛选用于作物安全生产的低积累型品种，是应对农田重金属污染的解决策略

之一［９］。
根际微生物作为土壤⁃植物生态系统的重要连接载体，不仅参与土壤物质循环、保持土壤肥力，而且对土

壤中重金属的迁移、转化以及植物生长发育、对环境的适应性起重要作用。 接种根际微生物 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ
ｐａｃｔｕｍ 和 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ 能通过活化或钝化土壤重金属，改变重金属的生物有效性，提高或降低小麦

对重金属的吸收［１０—１１］。 接种微生物也能调节小麦生理生化特性，改善对不良环境的抗氧化胁迫能力［１２—１３］。
由此可见，小麦根际微生物菌群在提高或阻控小麦吸收重金属、增强环境适应性方面发挥重要作用，有必要加

强小麦根际微生物菌群研究，以加深对微生物－小麦相互作用机制的理解。 小麦根际微生物群落结构虽已见

报道，但相关研究仅限于单一品种或重金属胁迫对单一品种根际微生物的研究［１４—１６］。 随着作物品种在安全

生产中重要作用的充分体现，不同积累型作物重金属吸收富集能力、亚细胞分布、根际化学特点比较已见报

道［７，１７—１８］，但重金属高低不同积累型小麦根际微生物群落结构与功能研究鲜见报道。 本研究采用菌株分离

培养技术结合 Ｂｉｏｌｏｇ 微平板技术分析两种不同镉积累型小麦根际微生物群落结构与功能多样性差异，研究结

果有利于深入理解镉低积累型小麦根际微生物菌群特征，为在中低污染土壤中利用微生物调控小麦安全生产

提供理论指导。

１　 材料与方法

１．１　 试验材料

重金属 Ｃｄ 污染土壤采自安徽庐江岳山矿区周边农田，非污染土壤采自安徽农业大学农萃园农田。 小麦

７６３３　 ８ 期 　 　 　 孙乐妮　 等：两种镉积累型小麦根际微生物群落结构及功能多样性 　
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品种为镉高积累型冀 ５２６５（ＪＩ５２６５）和镉低积累型济麦 ２２（ＪＭ２２） ［８］。
ＬＢ 培养基：蛋白胨 １０ ｇ，酵母粉 ５ ｇ，ＮａＣｌ１０ ｇ，蒸馏水 １０００ ｍＬ，琼脂 ２０ ｇ，ｐＨ ７．２。 重金属抗性细菌筛选

固体培养基：分别配制重金属母液和 ＬＢ 培养基，单独灭菌后，取不同量重金属母液加入到 ＬＢ 培养基中，得到

不同浓度梯度的重金属抗性固体培养基。 脲酶培养基［１９］：蛋白胨 １ ｇ，葡萄糖 １ ｇ，氯化钠 ５ ｇ，磷酸二氢钾２ ｇ，
酚红 ０．０１２ ｇ，２％尿素，蒸馏水 １０００ ｍＬ，琼脂 ２０ ｇ，ｐＨ ７．０。 其中，尿素水溶后过滤除菌加入灭菌后的培养基。
１．２　 小麦盆栽试验

将土壤风干过筛后分别装入盆中（ｈ１８ ｃｍ×Φ２６ ｃｍ），每盆装土 ３．０ ｋｇ。 盆栽试验设置 ４ 个处理：污染土

济麦 ２２（ＣＪＭ）、污染土冀 ５２６５（ＣＪＩ）、非污染土济麦 ２２（ＮＪＭ）和非污染土冀 ５２６５（ＮＪＩ），每个处理设置 ３ 个重

复，共 １２ 盆。 每盆播种 １２ 粒小麦种子，各盆随机放置于室外。 待小麦长至分蘖期，采收小麦，收集根际 １—２
ｍｍ 范围内的根际土，用于根际土壤微生物分析。
１．３　 根际可培养细菌分离及数量测定

取小麦根际土壤各 １ ｇ，分别加入到装有 ９９ ｍＬ 无菌蒸馏水的三角瓶中，放置于 ２８℃摇床内振荡 ３０ ｍｉｎ。
取样做十倍梯度系列稀释，得到 １０－２，１０－３，１０－４，１０－５土壤悬液，分别取 １００ μＬ 稀释液涂布在不含 Ｃｄ２＋和含

Ｃｄ２＋浓度为 ２５ ｍｇ ／ Ｌ（ＣｄＣｌ２）的 ＬＢ 固体平板上，置于 ２８℃生化培养箱中培养 ７２ ｈ 后对平板上菌落进行计数，
并计算每克土壤中具有抗 Ｃｄ 细菌数量和总细菌数量。 挑取高稀释度平板上的优势菌落进行多次划线分离

纯化，并将菌种保存于－８０℃备用。
１．４　 菌株 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列分析

对分离菌株参照《ＤＮＡ⁃ＥＺ Ｒｅａｇｅｎｔｓ Ｖ Ａｌｌ⁃ＤＮＡ⁃Ｆａｓｔ⁃Ｏｕｔ》试剂盒说明书提取细菌基因组 ＤＮＡ，保存于⁃
８０℃冰箱。 ＰＣＲ 反应参考文献［２０］ 方法进行。 正向引物为 ２７Ｆ：５′⁃ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＣＴＧＧＣＴＣＡＧ⁃ ３′，反向引物

为 １４９２Ｒ：５′⁃ＴＡＣＧＧＣＴＡＣＣＴＴＧＴＴＡＣＧＡＣＴＴ⁃３′，以细菌总 ＤＮＡ 为模板进行 ＰＣＲ 扩增。 扩增体系（５０ μＬ）：１０
× ｂｕｆｆｅｒ ５ μＬ，２５ ｍＭ ＭｇＣｌ２ ３ μＬ，上游引物 ２７Ｆ 和下游引物 １４９２Ｒ 各 ２ μＬ，２．５ ｍＭ ｄＮＴＰ １ μＬ，Ｔａｑ ＤＮＡ
ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ １ μＬ，模板 ＤＮＡ １ μＬ，ｄｄＨ２Ｏ 补足至 ５０ μＬ。 取 ２ μＬ ＰＣＲ 产物于 １％琼脂糖凝胶电泳检测。 扩增

产物送上海生工进行测序。 将序列提交 ＮＣＢＩ（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ）进行 Ｂｌａｓｔ 比对，确定物种信息。
序列用 ＢＬＡＳＴ 程序 与 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中的典型菌株序列进行比对分析，选取相似性较高的典型菌株 １６Ｓ
ｒＤＮＡ 序列，经 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｘ１．８３ 进行自动排序比对后， 用 ＭＥＧＡ７．０ 软件 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ 法构建系统发育树。
１．５　 根际优势可培养细菌生物学特性

菌株脲酶活性测定：将目标菌株划线接种到脲酶培养基上，２８℃培养 ４８ ｈ 后观察现象，若菌苔周围培养

基变红，则该菌株产脲酶活性为阳性［１９］。 菌株的镉抗性测定：将菌种接种到不同重金属浓度的固体培养基上

（重金属终浓度如下：Ｃｄ２＋５０、１００、２００ ｍｇ ／ Ｌ），２８℃培养 ３—５ ｄ，观察菌株是否能够生长，若能生长，则该菌株

对重金属镉有抗性［２１］。
１．６　 Ｂｉｏｌｏｇ⁃Ｅｃｏ 微平板分析

利用 Ｂｉｏｌｏｇ⁃Ｅｃｏ 微平板法评价根际土壤微生物的功能多样性。 将 １０－３根际土壤稀释液接种 Ｂｉｏｌｏｇ⁃Ｅｃｏ 生

态测试板，每孔接种 １５０ μＬ，每个样品三个重复，加盖置于 ２５℃的培养箱中保湿避光培养 ８ ｄ，定时用酶标仪

读取 ５９０ ｎｍ 吸光值。
Ｂｉｏｌｏｇ⁃Ｅｃｏ 微平板法测定的每孔平均颜色变化率（ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ， ＡＷＣＤ）是土壤微生物

代谢活性的重要指标。 土壤微生物群落功能多样性指数采用 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数（Ｈ）、Ｍｃ Ｉｎｔｏｓｈ 指数（Ｕ）、
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数（Ｄ）和 Ｐｉｅｌｏｕ 指数（Ｊ）。

ＡＷＣＤ ＝ ∑
ｎ

ｉ ＝ １
（Ｃ ｉ － Ｒ） ／ ｎ

Ｈ ＝ － ∑ Ｐ ｉ ｌｎ Ｐ ｉ

Ｕ ＝
　

∑ ｎ２
ｉ
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Ｄ ＝ １ － ∑Ｐ２
ｉ

Ｊ ＝ Ｈ ／ ｌｎＳ
式中，Ｐ ｉ为第 ｉ 孔的相对吸光值与整个微平板所有相对吸光值总和的比值（Ｃ ｉ－Ｒ） ／∑（Ｃ ｉ－Ｒ）；Ｓ 为被利用的

碳源总数，即 Ｃ ｉ－Ｒ＞０ 的孔的数目；ｎｉ为第 ｉ 孔的相对吸光值，即（Ｃ ｉ－Ｒ）；Ｃ ｉ为第 ｉ 个非对照孔的吸光值；Ｒ 为

对照孔的吸光值；ｎ 为培养基碳源种类数 ３１。
１．７　 数据处理

数据采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ Ｏｆｆｉｃｅ ２０１９ 进行处理并作图；采用 ＳＰＳＳ１７．０ 进行数据单因素方差分析，Ｄｕｎｃａｎ
检验方法进行数据差异显著性分析（Ｐ ＜０．０５ 差异显著）。 采用 Ｃａｎｏｃｏ ｆｏｒ Ｗｉｎｄｏｗｓ ５．０ 软件，利用培养 １２０ ｈ
ＡＷＣＤ 值对不同土壤中小麦根际微生物碳源代谢多样性进行主成分分析（ＰＣＡ）。

２　 结果与分析

２．１　 根际可培养细菌数量

不同小麦品种根际细菌数量如表 １ 所示。 污染土壤和非污染土壤中济麦 ２２ 根际总细菌数量分别是冀

５２６５ 的 ６．４ 倍和 １．５７ 倍。 污染土中济麦 ２２ 抗 Ｃｄ 细菌数量最高，为 ８．２５×１０６ｃｆｕ ／ ｇ，占总细菌数的 ５１％。 污染

土壤中济麦 ２２ 根际总细菌数量和抗 Ｃｄ 细菌数量均显著高于冀 ５２６５（Ｐ＜０．０５），而两者于非污染土壤中无显

著差异。 对不同土壤而言，污染土中济麦 ２２ 根际总细菌数量、抗性细菌数量以及抗性细菌比例均显著高于非

污染土；污染土中冀 ５２６５ 根际抗性细菌数量以及抗性细菌比例均高于非污染土。 镉污染土壤中抗性细菌数

量以及抗性细菌比例均明显高于非污染土壤。

表 １　 不同土壤栽培下小麦根际细菌数量

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｗｈｅａｔ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

总细菌

Ｔｏｔａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ／ （１０６ ｃｆｕ ／ ｇ）
镉抗性细菌

Ｃｄ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ／ （１０６ ｃｆｕ ／ ｇ）
抗性细菌比例

Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ／ ％

ＣＪＭ １６．００ａ ８．２５ａ ５１．５６

ＣＪＩ ２．５１ｂ ２．１９ｂ ８７．６０

ＮＪＭ ５．５０ｂ ０．４７ｃ ８．４５

ＮＪＩ ３．５４ｂ ０．２３ｃ ６．５７
　 　 ＣＪＭ：污染土济麦 ２２ ＪＭ２２ ｇｒｏｗｎ ｉｎ ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ ｓｏｉｌ；ＣＪＩ：污染土冀 ５２６５ ＪＩ５２６５ ｇｒｏｗｎ ｉｎ ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ ｓｏｉｌ；ＮＪＭ：非污染土济麦 ２２ ＪＭ２２ ｇｒｏｗｎ

ｉｎ ｎｏｎ⁃ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ ｓｏｉｌ；ＮＪＩ：非污染土冀 ５２６５ ＪＩ５２６５ ｇｒｏｗｎ ｉｎ ｎｏｎ⁃ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ ｓｏｉｌ；同列不同小写字母表示在 ０．０５ 水平上差异显著

２．２　 根际优势可培养细菌鉴定及生物学特性

采用稀释涂布平板法分离获得小麦根际优势细菌总计 ３４ 株（表 ２），经鉴定属于 ４ 个菌门、９ 个属，产脲酶

细菌 １４ 株，占总细菌数 ４１．２％，镉抗性细菌（２００ ｍｇ ／ Ｌ）７ 株，以邻接法构建的系统发育树如图 １。 研究发现，
污染土济麦 ２２ 的根际细菌鉴定为 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 门 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ ｓｐｐ． （４ 株）、Ｐｓｅｕｄａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ ｓｐｐ． （２ 株）、
Ｐａｅｎａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ ｓｐ．（１ 株）和 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 门 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｅｒｏｐｈｉｌｕｓ（１ 株）、Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｇａｔｅｒｉｕｍ （１ 株）和 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ．
（１ 株），其中产脲酶菌株 ７ 株，镉抗性细菌 ５ 株；污染土冀 ５２６５ 小麦根际细菌为 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 门 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ
ｓｐｐ．（ ３ 株 ）、 Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｍａｒｉｎｕｍ （ １ 株 ）、 Ｐｓｅｕｄａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ ｓｐ． （ １ 株 ） 以 及 Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 门

Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｓｐｐ． （２ 株）和 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 门 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ．（１ 株），其中产脲酶菌株 ２ 株，镉抗性细菌 ２ 株； 非污染

土济麦 ２２ 的根际细菌为 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｅｒｏｐｈｉｌｕｓ （ ４ 株）、Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ． （ １ 株）、 Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｓｐｐ． （ ２ 株）、Ｅｎｓｉｆｅｒ
ａｄｈａｅｒｅｎｓ （１ 株），产脲酶菌株 ４ 株；非污染土冀 ５２６５ 小麦根际细菌为 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｅｒｏｐｈｉｌｕｓ（４ 株）、Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ．
（１ 株）、Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｓｐｐ．（２ 株）和 Ｐａｎｔｏｅａ ｄｉｓｐｅｒｓａ （１ 株），产脲酶菌株 １ 株。

小麦根际微生物优势菌存在品种间和土壤间差异。 污染土中济麦 ２２ 根际细菌以放线菌门节杆菌属

（Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ）和厚璧菌门芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）为主，冀 ５２６５ 根际优势菌以放线菌门链霉菌属（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ）
为主， 污染土中两者根际优势菌群差异较大，而非污染土中两者根际优势菌群较相似。 污染胁迫使小麦根际
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优势菌发生变化，但都以放线菌门为主。 污染土中济麦、冀麦及非污染土中济麦、冀麦根际细菌产脲酶比例分

别为 ７０％、２５％、５０％、１２．５％。 济麦根际产脲酶细菌比例高于冀麦，污染土小麦根际产脲酶细菌比例高于非污

染土根际。 污染土根际细菌中 ３８．９％（７ 株）菌株耐受 ２００ ｍｇ ／ Ｌ Ｃｄ，而非污染土根际细菌菌株均不耐受 ２００
ｍｇ ／ Ｌ Ｃｄ。 污染土济麦根际与冀麦根际耐受 ２００ ｍｇ ／ Ｌ Ｃｄ 的菌株分别占 ５０％和 ２５％。 根际产脲酶细菌和重

金属抗性细菌受小麦品种和土壤污染程度影响。

表 ２　 分离菌株的鉴定及生物学特性

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｓｔｒａｉｎｓ

菌株编号
Ｓｔｒａｉｎ ｎｕｍｂｅｒ

门
Ｐｈｙｌｕｍ

最相近物种
Ｃｌｏｓｅｓｔ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｓｐｅｃｉｅｓ

相似度
Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ／ ％

脲酶
Ｕｒｅａｓｅ

Ｃｄ 耐受性
Ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｔｏ

Ｃｄ ／ （２００ ｍｇ ／ Ｌ）

ＣＪ１ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ ｏｒｙｚａｅ ＫＶ⁃６５１Ｔ ９９．５７ ＋ ＋

ＣＪ３ Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ ｐａｓｃｅｎｓ ＤＳＭ ２０５４５Ｔ ９８．７０ ＋ ＋

ＣＪ５ Ｐｓｅｕｄａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ ｎｉｉｇａｔｅｎｓｉｓ ＬＣ４Ｔ ９９．８６ － －

ＣＪ８ Ｐａｅｎａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ ｎｉｔｒｏｇｕａｊａｃｏｌｉｃｕｓ Ｇ２⁃１Ｔ ９９．６４ ＋ ＋

ＣＪ１０ Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ ｅｎｃｌｅｎｓｉｓ ＮＩＯ⁃１００８Ｔ ９８．４３ ＋ ＋

ＣＪ１１ Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ ｐａｓｃｅｎｓ ＤＳＭ ２０５４５Ｔ ９８．７１ ＋ －

ＣＪ１２ Ｐｓｅｕｄａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ ｐｈｅｎａｎｔｈｒｅｎｉｖｏｒａｎｓ Ｓｐｈｅ３Ｔ ９８．７８ － ＋

ＣＪ２ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｅｒｏｐｈｉｌｕｓ ２８ＫＴ ９９．９３ － －

ＣＪ６ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｗｉｅｄｍａｎｎｉｉ ＦＳＬ Ｗ８－０１６９Ｔ １００ ＋ －

ＣＪ６１ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｇａｔｅｒｉｕｍ ＮＢＲＣ １５３０８Ｔ ９９．９３ ＋ －

ＮＪ１ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｅｒｏｐｈｉｌｕｓ ２８ＫＴ ９９．９３ － －

ＮＪ５ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｅｒｏｐｈｉｌｕｓ ２８ＫＴ ９９．９３ ＋ －

ＮＪ６ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｅｒｏｐｈｉｌｕｓ ２８ＫＴ ９９．９３ － －

ＮＪ８ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｅｒｅｕｓ ＡＴＣＣ １４５７９Ｔ ９９．９３ － －

ＮＪ９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｅｒｏｐｈｉｌｕｓ ２８ＫＴ １００ － －

ＮＪ４ Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｅｎｓｉｆｅｒ ａｄｈａｅｒｅｎｓ ＮＢＲＣ １００３８８Ｔ ９９．９３ ＋ －

ＮＪ７ Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｐｕｓｅｎｓｅ ＮＲＣＰＢ１０Ｔ ９９．８５ ＋ －

ＮＪ１０ Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｐｕｓｅｎｓｅ ＮＲＣＰＢ１０Ｔ ９９．５６ ＋ －

ＣＧ１ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ｐａｎａｃｉｒａｄｉｃｉｓ １ＭＲ⁃８Ｔ ９９．９３ － －

ＣＧ２ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ｇｉｌｖｉｆｕｓｃｕｓ Ｔ１１３Ｔ ９９．９３ ＋ －

ＣＧ５ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ｐａｎａｃｉｒａｄｉｃｉｓ １ＭＲ⁃８Ｔ ９９．８５ － －

ＣＧ１０ Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｍａｒｉｎｕｍ Ｈ１０１Ｔ １００ － －

ＣＧ１２ Ｐｓｅｕｄａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ ｄｅｆｌｕｖｉｉ ４Ｃ１－ａＴ ９９．４２ － ＋

ＣＧ３ Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｐｕｓｅｎｓｅ ＮＲＣＰＢ１０Ｔ ９９．７１ － －

ＣＧ７ Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｐｕｓｅｎｓｅ ＮＲＣＰＢ１０Ｔ ９９．８５ － －

ＣＧ４ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｗｉｅｄｍａｎｎｉｉ ＦＳＬ Ｗ８－０１６９Ｔ ９９．８９ ＋ ＋

ＮＧ１ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｅｒｏｐｈｉｌｕｓ ２８ＫＴ ９９．９３ － －

ＮＧ２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｅｒｏｐｈｉｌｕｓ ２８ＫＴ １００ － －

ＮＧ６ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｅｒｏｐｈｉｌｕｓ ２８ＫＴ ９９．９３ － －

ＮＧ８ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｗｉｅｄｍａｎｎｉｉ ＦＳＬ Ｗ８－０１６９Ｔ ９９．７９ － －

ＮＧ９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｅｒｏｐｈｉｌｕｓ ２８ＫＴ ９９．９３ － －

ＮＧ１０ Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｓｐ． ＲＺＭＥ１０Ｔ ９９．４１ － －

ＮＧ１１ Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｐｕｓｅｎｓｅ ＮＲＣＰＢ１０Ｔ ９９．８５ ＋ －

ＮＧ１２ Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｐａｎｔｏｅａ ｄｉｓｐｅｒｓａ ＤＳＭ ３００７３Ｔ ９９．７９ － －

　 　 ＣＧ、ＣＪ、ＮＧ 和 ＮＪ 分别表示相应的菌株分离自污染土冀 ５２６５、污染土济麦 ２２、非污染土冀 ５２６５ 和非污染土济麦 ２２；＋，表示脲酶阳性或耐受

相应浓度镉
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图 １　 小麦根际细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因系统发育树

Ｆｉｇ．１　 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃Ｊｏｉｎｉｎｇ ｔｒｅｅ ｓｈｏｗｓ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｒｈｉｚｏｂａｃｔｅｒｉａ ｂａｓｅｄ ｏｎ １６Ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

分支点数字为 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 值，代表分类单位被聚在一起的几率；比例尺显示水平线的长度，代表碱基替换数；括号里的内容为 ＧｅｎＢａｎｋ 登录号

２．３　 小麦根际微生物群落碳源代谢利用能力分析

２．３．１　 碳源代谢活性动力学分析

平均颜色变化率（ＡＷＣＤ）表示土壤微生物群落对 ３１ 种碳源的利用能力和代谢活性变化，体现了土壤微

生物群落生理功能多样性。 由图 ２ 可知，不同土壤栽培的小麦根际微生物 ＡＷＣＤ 值随着培养时间的延长而

逐渐升高。 ２４ ｈ 之前 ＡＷＣＤ 值几乎保持不变，表明碳源没有被微生物利用。 在 ２４—１２０ ｈ 之间 ＡＷＣＤ 值增

长速率较快，表明碳源被快速利用，微生物代谢活性明显增强。 １２０ ｈ 以后增长速率减缓并于 １４４ ｈ 后趋于稳

定。 对于小麦品种济麦 ２２，２４ —１２０ ｈ 污染土壤 ＡＷＣＤ 值高于非污染土壤，而 １４４ ｈ 以后非污染土 ＡＷＣＤ 值

高于污染土。 济麦 ２２ 的污染土壤 ＡＷＣＤ 值与非污染土壤有显著差异（Ｐ＜０．０５），表明同一种小麦，根际微生
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物组成会受栽培土壤影响。 在整个培养过程中，冀 ５２６５ 的污染土与非污染土 ＡＷＣＤ 值无显著差异，说明这

种小麦的两种根际土壤微生物碳源代谢能力几乎相同，几乎不受土壤类型影响。 污染土壤和非污染土壤中济

麦 ２２ ＡＷＣＤ 值均显著大于冀 ５２６５，表明济麦 ２２ 根际微生物对碳源的利用能力大于冀 ５２６５，济麦 ２２ 根际微

生物代谢活性更强。

　 图 ２　 不同土壤栽培下不同小麦根际微生物群落平均颜色变化率

ＡＷＣＤ 随时间的动态变化

Ｆｉｇ．２　 Ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ＡＷＣＤ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｗｈｅａｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌｓ

２．３．２　 碳源类型利用特征

将 Ｂｉｏｌｏｇ⁃Ｅｃｏ 板 ３１ 种碳源分为 ６ 大类，根据 １２０ ｈ
测定的 ３１ 个孔 ＡＷＣＤ 值进行碳源利用分析。 由图 ３
可知，污染土壤栽培的济麦 ２２ 根际微生物对碳水化合

物类、氨基酸类、羧酸类、多聚物类、酚酸类、胺类 ６ 类碳

源的利用强度均很高，且都显著高于污染土壤中冀

５２６５（Ｐ＜０．０５），其中，对胺类化合物的利用差异极显著

（Ｐ＜０．００１）。 非污染土中济麦 ２２ 仅对羧酸类碳源利用

强度显著高于冀 ５２６５，而其它碳源间无显著差异，说明

非污染土壤中济麦 ２２ 根际微生物菌群与冀 ５２６５ 较相

近。 对于济麦 ２２，污染土壤中对各类碳源利用强度均

高于非污染土壤，且在氨基酸类、酚酸类、多聚物类和胺

类这 ４ 大类碳源上存在显著差异（Ｐ＜０．０５）。 冀 ５２６５
在污染土壤中对酚酸类利用强度与非污染土壤存在差

异，其他各类碳源利用强度与非污染土壤无差异。 同一品种小麦根际微生物对不同碳源的利用程度不同，对
碳源利用水平总体上较高的是碳水化合物类、氨基酸类、羧酸类和多聚类。 仅污染土壤中济麦 ２２ 根际微生物

对胺类有较高利用，而冀 ５２６５ 对胺类化合物利用基本趋于零。 根际微生物对碳源利用能力不同可以反映根

际微生物群落结构不同。

图 ３　 不同土壤栽培下小麦根际微生物对六类碳源利用强度

Ｆｉｇ．３　 Ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｉｎｔｅｎｓｉｔｉｅｓ ｏｆ ｓｉｘ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｂｙ ｗｈｅａｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ

同列不同小写字母表示在 ０．０５ 水平上差异显著

２．３．３　 根际微生物群落代谢功能多样性指数

Ｍｃ Ｉｎｔｏｓｈ 指数（Ｕ）用于描述基于群落物种多维空间上 Ｅｕｃｌｉｄｉａｎ 距离的多样性指数，Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数（Ｄ）用
于评估某些常见物种的优势度，Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数（Ｈ）和 Ｐｉｅｌｏｕ 指数（Ｊ）分别用于评估微生物群落的物种

丰富度和物种均匀度。 由表 ３ 可知， 在两种土壤中济麦 ２２ 的根际微生物 Ｍｃ Ｉｎｔｏｓｈ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指

数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均显著高于冀 ５２６５（Ｐ＜０．０５），表明小麦根际微生物物种丰富度和优势度受到不同积累型小

２７３３ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　
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麦品种影响。 济麦 ２２ 的 Ｍｃ Ｉｎｔｏｓｈ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均表现为污染土壤明显高于非污

染土壤，而冀 ５２６５ 则无显著差异。 Ｐｉｅｌｏｕ 指数在各处理间无显著差异，说明不同积累型小麦根际微生物均一

性相似。 冀 ５２６５ 根际微生物的 Ｍｃ Ｉｎｔｏｓｈ 指数（Ｕ）、Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数（Ｈ）、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数（Ｄ）、Ｐｉｅｌｏｕ 指数

（Ｊ）均为最小，表明非污染土壤栽培的冀 ５２６５ 根际微生物均匀度和丰富度最小。

表 ３　 不同土壤栽培下不同小麦根际微生物 １２０ ｈ ＡＷＣＤ 和多样性指数

Ｔａｂｌｅ ３　 １２０ ｈ ＡＷＣＤ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

平均颜色变化率
ＡＷＣＤ

Ｍｃ Ｉｎｔｏｓｈ
指数（Ｕ）

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ
指数（Ｈ）

Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数（Ｄ）

Ｐｉｅｌｏｕ
指数（Ｊ）

ＣＪＭ １．９８±０．１１ａ １１．５９±０．４４ａ ３．３７±０．０３ａ ０．９７±０．００ａ ０．９９±０．００ａ

ＣＪＩ １．２３±０．１１ｂｃ ８．１５±０．５９ｂｃ ３．２１±０．０６ｂｃ ０．９５±０．００ｃ ０．９９±０．０２ａ

ＮＪＭ １．４３±０．１５ｂ ８．９４±０．７０ｂ ３．２６±０．０５ｂ ０．９６±０．００ｂ ０．９９±０．０１ａ

ＮＪＩ １．１０±０．１０ｃ ７．３３±０．６４ｃ ３．１７±０．０１ｃ ０．９５±０．００ｃ ０．９８±０．０１ａ

　 　 ＡＷＣＤ： 平均颜色变化率 Ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ； 同列不同小写字母表示在 ０．０５ 水平上差异显著

图 ４　 基于小麦根际微生物碳源利用的主成分分析

　 Ｆｉｇ． ４ 　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＰＣＡ） ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃａｒｂｏｎ

ｓｏｕｒｃｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ｉｎ ｗｈｅａｔ

２．４　 根际微生物碳源利用主成分分析

为了进一步明确不同小麦根际微生物群落功能和

结构的差异，研究选取 １２０ ｈ 各处理根际微生物对 ３１
种碳源的 ＡＷＣＤ 数据进行主成分分析。 由图 ４ 可知，
第一主成分 （ ＰＣ１） 贡献率为 ３７． ８５％，第二主成分

（ＰＣ２）贡献率为 １５．５３％。 四组处理中，ＣＪＩ 和 ＮＪＩ 点阵

主要集中于一三侧象限，ＣＪＭ 和 ＮＪＭ 点阵主要分布于

右侧象限，表明小麦品种明显影响菌群结构。 ＮＪＭ 和

ＮＪＩ 点阵主要集中于第一象限，相距较近，表明在非污

染土中济麦 ２２ 与冀 ５２６５ 菌群碳源代谢相似、菌群较相

近；污染土壤中 ＣＪＭ 与 ＣＪＩ 分别偏离 ＮＪＭ 和 ＮＪＩ 点阵，
表明污染土壤两种小麦根际微生物菌群与非污染相比

均发生变化。

３　 讨论

土壤微生物是土壤生态系统中物质转化的重要驱

动力，对植物生长发育具有重要作用。 重金属污染对根际微生物的影响是复杂的，它会打破植物根际原有的

微生物物种生态平衡，一方面会使不适应重金属的物种数量减少，另一方面会使适应生长的微生物种类数量

增多［２２—２３］。 本研究发现污染土壤中低积累型济麦 ２２ 根际总细菌数量、抗 Ｃｄ 细菌数量显著高于非污染土壤

济麦 ２２ 和污染土壤高积累型冀 ５２６５，同时济麦 ２２ 的 ＡＷＣＤ 值高于冀 ５２６５，这表明污染土壤中低积累型小麦

根际细菌数量多、代谢活性更强，重金属污染刺激了济麦 ２２ 根际细菌数量增长。 产生这一结果的原因可能

是，一方面重金属对根际微生物物种的选择性刺激或抑制作用，另一方面高低不同积累型小麦根系分泌物种

类和数量存在差异［１８］，导致了明显不同的根际效应。 低积累型济麦 ２２ 根际微生物的转变可能更有利于该小

麦适应重金属污染环境。 龚玉莲等［２４］研究发现高低镉积累蕹菜根际微生物群落结构和功能差异显著，低积

累型蕹菜 ＱＬＱ 根际微生物群落代谢活性明显高于高积累型蕹菜 Ｔ３０８，这与本研究结果相一致，但其根际细

菌数量却低于高积累型蕹菜。 本研究关于细菌数量结果与蕹菜不完全一致，这可能是由于不同植物种类根际

效应不同，对重金属的吸收、耐受性以及对根际化学环境的敏感程度不同。
根际微生物菌群多样性指数也表现出济麦 ２２ 明显高于冀 ５２６５，表明低积累型小麦根际微生物群落在物

种丰富度和优势度上存在明显优势。 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列分析表明，污染土壤中两种小麦品种根际优势细菌群落

３７３３　 ８ 期 　 　 　 孙乐妮　 等：两种镉积累型小麦根际微生物群落结构及功能多样性 　
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组成也存在较多品种间差异。 这些结果均表明两种不同积累型小麦品种根际微生物菌群多样性和组成存在

差异，这与 Ｚｈｕ 等［２５］利用磷脂脂肪酸技术分析发现 ７ 种杂交水稻品种根际特异性微生物群落存在差异结果

相一致。 同一土壤中高低积累型小麦根际微生物代谢活性、多样性、组成及数量等差异可能与植物根系分泌

物有关［２６］。 根系分泌物为微生物生长提供重要的营养来源，对根际定殖微生物种类具有选择作用。 不同生

态型植物及重金属胁迫使根系分泌物组成和数量会存在差异［２７—２８］，这种差异会吸引不同的根际微生物聚集

于植物根际［２９⁃３１］。 根系分泌物⁃微生物⁃重金属三者间存在复杂的相互作用关系。
通过对可培养优势菌群 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列分析，发现污染土壤中济麦 ２２ 与冀 ５２６５ 根际优势菌物种差异较

大，主要表现为济麦 ２２ 以放线菌门的 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ 和厚璧菌门 Ｂａｃｉｌｌｕｓ 为主，冀 ５２６５ 根际优势菌以放线菌门

Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ 为主，但非污染土壤中二者差异较小。 根际微生物对植物根际环境变化较为敏感，在特定的胁迫

环境中植物会招募能够缓解植物自身胁迫压力的特定微生物种群聚集于根际［３２—３３］。 本研究发现在遭受重金

属胁迫后两种小麦根际优势菌群分别发生改变，但都以放线菌门为主，这与邵宗圆等［３４］ 研究相一致。
Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ ｓｐ． 能吸附重金属，减少环境中重金属生物有效性［３５］。 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ．能提高小麦抗氧化防御系统，减
轻重金属胁迫产生的氧化损伤［３６］，并能减少植物对重金属的吸收积累［３７］。 Ａｌｉ 等［１０］发现接种 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ｓｐ．
能增强小麦对重金属的吸收积累。 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ［３８—３９］，Ｂａｃｉｌｌｕｓ ［４０—４１］，Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ［４２］等菌都是重金属污染土壤

及耐性植物根际的优势菌群，这些细菌对调节植物耐受重金属及吸收积累重金属具有重要作用。 Ｂａｃｉｌｌｕｓ 和
Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ 分别能通过产生内生芽孢和孢子增强对外界不良环境的耐受性。 本研究中重金属胁迫使两种小

麦分别招募这些特定的微生物类群，可能对帮助其应对重金属胁迫具有重要作用。
根际功能微生物在调节植物吸收积累重金属中发挥重要作用。 产脲酶细菌通过生物矿化作用降低重金

属生物有效性及作物对重金属吸收积累，保障作物安全生产已引起关注［４３⁃４４］。 产脲酶细菌能分解尿素为

ＮＨ＋
４ 和 ＣＯ２－

３ ，一方面能提高土壤 ｐＨ 值，同时 ＣＯ２－
３ 能与重金属离子形成碳酸盐沉淀，减少重金属生物有效性，

钝化土壤重金属。 本研究对分离菌株产脲酶情况进行初步研究，发现济麦根际分离出产脲酶菌株较多，且污

染土壤会刺激产脲酶菌比例升高。 高比例产脲酶细菌会导致小麦根际 ｐＨ 升高，根际有效态重金属减少，致
使植物吸收积累重金属减少［４５］，这与济麦的低积累能力相一致。 根际重金属有效性和赋存状态可能是导致

污染土壤中济麦和冀麦根际微生物群落结构不同的原因之一。 此外，研究发现污染土中济麦根际微生物对胺

类碳源利用明显高于其他处理，这可能是由于植物应对环境的适应性，根系分泌物组成发生改变产生较多胺

类物质，以及根际较多脲酶细菌分解尿素产生 ＮＨ＋
４，形成更多胺类物质，刺激了根际微生物菌群向能利用该类

物质转变。 低积累型小麦与产脲酶菌株及胺类物质间可能存在复杂的互作关系，还有待进一步深入研究。
３ 结论

（１）土壤污染胁迫促使不同积累型小麦根际抗性细菌数量及所占比例提高，低积累型济麦 ２２ 根际抗性

细菌数量高于高积累型冀 ５２６５。
（２）土壤污染胁迫使小麦根际优势菌群发生改变，济麦 ２２ 根际优势菌以 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ ｓｐ．和 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ．为

主，冀 ５２６５ 以 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ｓｐ．为主，而非污染土中两者根际优势菌群较相似。
（３）低积累型小麦在污染土壤胁迫下根际会聚集大量产脲酶细菌和重金属抗性细菌，可能与小麦低量吸

收积累重金属及其耐受性有关。
（４）两种不同积累型小麦品种的根际微生物群落功能多样性存在显著差异，低积累型小麦的根际微生物

代谢活性较强。
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