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不同重金属污染水平下生物结皮及下层土壤细菌群落
的差异性分析

樊　 瑾１， ２，王融融１，丛士翔１，常文静１，余海龙１，∗，黄菊莹３

１ 宁夏大学地理科学与规划学院，银川　 ７５００２１

２ 西北农林科技大学水土保持研究所，杨凌　 ７１２１００

３ 宁夏大学生态环境学院，银川　 ７５００２１

摘要：为了探究生物结皮及下层土壤细菌群落多样性及结构在不同重金属污染水平下的差异及其影响因素，以宁夏东部工矿区

和封育草地内广泛分布的两类生物结皮为研究对象，采用高通量测序技术，分析结皮层（Ａ 层）和结皮下层（Ｂ 层）土壤细菌群

落结构和多样性差异。 采用相关分析、冗余分析探讨两个生境生物结皮各层次细菌群落与土壤环境因子的关系。 结果表明：
（１）相较于封育区，工矿区 ２ 类生物结皮对源自大气降尘的重金属元素具有更显著的表层富集作用，并表现出显著的种间差

异：苔藓结皮＞藻结皮。 污染负荷指数评价结果显示：工矿区生物结皮各层次重金属污染程度更高，且均表现为 Ａ 层污染程度

高于 Ｂ 层。 （２）两个生境的优势细菌门组成基本一致，均为放线菌门、变形菌门、酸杆菌门。 受生物结皮类型、重金属污染程度

的影响，细菌群落结构差异显著，主要表现为：工矿区藻结皮 Ａ、Ｂ 层的 α 多样性指数均大于封育区，而苔藓结皮 Ａ、Ｂ 层的细菌

多样性指数高于封育区，丰富度指数低于封育区。 主坐标分析结果显示，不同生境的生物结皮细菌群落结构差异明显，而同一

生境的生物结皮细菌群落结构相似。 重金属 Ａｓ、Ｐｂ、土壤黏粒含量和 ｐＨ 是影响生物结皮细菌群落结构的主要土壤环境因子，
人为活动是细菌群落结构变异的主要驱动因素。
关键词：生物结皮；细菌群落；重金属污染；高通量测序
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随着近些年矿产资源开发与工业进程的加快，带来巨大经济效益的同时也产生了大量重金属污染物，它
们通过干、湿沉降进入周边土壤或被植物叶片直接吸收，引起土壤和植物中 Ａｓ、Ｃｄ 等多种重金属含量超标，
甚至进入食物链威胁人类健康［１—２］。 由于重金属的隐蔽性高、易累积、难降解且毒性强，进行重金属污染修复

工作显得亟不可待。 目前常用的修复方法有客土法、土壤淋洗法、植物修复法、生物炭修复法等［３］。 然而，这
些方法在实际的修复效果中都存在成本高、单一手段修复效率低等问题。 微生物对土壤中微量金属离子灵敏

度高、特异性强，兼具环保、经济的优点，在环境监测和重金属污染治理中有着广泛的应用前景［４］。 尤其是土

壤细菌对土壤环境质量变化敏感［５］，可通过土壤细菌群落结构及多样性的变化对土壤是否被污染、污染的程

度、污染的效应和风险做出及时、科学的客观判断［６］。
生物结皮（Ｂｉｏｃｒｕｓｔｓ）是由土壤颗粒与细菌、真菌、藻类和苔藓植物相互作用形成的有机复合体［７］。 作为

尾矿地植被恢复过程中的先锋拓殖生物体和重要的地表覆盖物，一方面生物结皮中的植物体藻、苔藓具有独

特的生物构造被认为是良好的重金属富集材料［８—９］，另一方面生物结皮通过吸附和截留大气降尘和溶解于降

水中的矿物质，促进土壤颗粒细化，改善土壤结构，为微生物和土壤动物提供适宜的微生境［１０］，因此被视作潜

在修复重金属污染的理想材料。
有研究表明，细菌能够通过胞内聚集、矿化沉淀、吸附溶解等方式，改变土壤重金属赋存形态，调控其生物

有效性［１１］，影响植物对重金属的吸收和转运，直接或间接活化吸收或固化土壤中重金属［１２］。 然而，现有研究

多聚焦于特定菌种—超积累植物的狭隘组合，成本高且植物的移栽过程繁琐，修复效果往往差强人意。 目前

应用生物结皮修复重金属污染物的相关研究较少，对其可能的修复效果和机制并不明确。 此外，人们对于重

金属污染过程如何驱动生物结皮及其下层土壤细菌群落变化知之甚少，对于不同重金属污染背景下生物结皮

层及下层土壤细菌群落的异同及原因鲜见报道。 这在一定程度上制约了人们对微生物在修复退化生态系统

过程中的贡献及作用的科学评估。
基于此，本研究以宁夏东部荒漠草地和工矿区为研究区域，选取自然分布的 ２ 种生物结皮（藻结皮和苔

藓结皮）为研究对象，探究生物结皮富集重金属效应，分析不同重金属污染程度下生物结皮层及下层土壤细

菌群落的结构、组成、多样性，探讨哪些关键的环境因子驱动了细菌群落的变异。 研究结果旨在揭示生物结皮

及其下层土壤细菌群落多样性和结构对不同土壤重金属污染水平的响应及重金属污染的生物指示程度，为重

金属污染的微生物修复提供数据支撑。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

　 　 研究区地处宁夏东部，属典型温带大陆性气候，年均降水量 １９０．４ ｍｍ，年均蒸发量 ２０８８．２ ｍｍ，年均温
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６．７—８．８℃。 土壤类型主要为灰钙土和风沙土，质地偏砂，土层厚度约为 ５０ ｃｍ，结构松散。 受水分条件限制，
植被以耐旱、耐寒、耐土壤贫瘠的灌木和草本植物为主，自然形成的生物结皮广泛分布，以藻类和地衣类结皮

为主，藓类结皮大多以斑块状分布。

图 １　 研究区位置

Ｆｉｇ．１　 Ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ

１．２　 样地设置及样品采集

依据生产活动类型差异造成的重金属污染水平差

异，本研究设置工矿区和封育区（图 １）。 其中工矿区位

于宁东基地核心区的马莲台电厂周边（３７°４８′Ｎ， １０７°
２１′Ｅ）。 马莲台电厂是宁夏发电集团公司独资建设的

第一个大型火力发电厂，于 ２００５ 年投产，设计规模为 ２
×３３０ＭＷ＋２×６００ＭＷ＋２×１０００ＭＷ。 在盛行风向（西北

风）的下风向，选取地形相对平坦且无高大树木遮挡

（为避免地形、植被对本研究的影响）的生物结皮分布

区作为研究样地。 依据电厂产生的燃煤烟尘排放距离、
方向，将位于电厂东南方向 １００ ｋｍ 处杨寨子村的封育

草地设为封育区（周边无工业活动）。 两个样地均发育

有大面积的生物结皮，且其组成和类型基本一致（表
１）。 依据生物结皮中优势类群的差异，选取发育良好

的藻结皮和藓结皮。 其中，藻结皮在自然状态下多为黑

色，成片分布；藓结皮在自然状态下为深褐色，雨后为绿

色，多呈斑块状分布。
据前期研究工作［１３］，２ 类生物结皮的厚度均小于 １ ｃｍ（藻结皮 ２．５４—３．０８ ｍｍ，藓结皮 ６．１３—７．２３ ｍｍ），

因此本研究以 ０—１ ｃｍ 为生物结皮层，标记为 Ａ 层；生物结皮层下 ０—５ ｃｍ 为结皮下层，标记为 Ｂ 层。

表 １　 样地基本信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ ｓａｍｐｌｅ ｐｌｏｔｓ

样地
Ｓａｍｐｌｅ

地理坐标
Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ
ｌｏｃａｔｉｏｎ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ ／ ｍ

主要植被
Ｍａｉｎ
ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ

植被盖度
Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ
ｃｏｖｅｒａｇｅ ／ ％

生物结皮优势种
Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｂｉｏｃｒｕｓｔ

工矿区
Ｍｉｎｉｎｇ ａｒｅａ

３７°４８′Ｎ、
１０７°２１′Ｅ １１５１

沙蒿 （ Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｏｒｄｏｓｉｃａ）、柠条
（Ｃａｒａｇａｎａ ｋｏｒｓｈｉｎｓｋｉｉ）短花针茅
（Ｓｔｉｐａ ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ）、雾冰藜（Ｂａｓｓｉａ
ｄａｓｙｐｈｙｌｌａ）

５３．７

真藓（Ｂｒｙｕｍ ａｒｇｅｎｔｅｕｍ Ｈｅｄｗ）、盐土
藓（ Ｐｔｅｒｙｇｏｎｅｕｒｕｍ ｓｕｂｓｅｓｓｉｌｅ）、具鞘
微鞘藻（Ｍｉｃｒｏｃｏｌｕｓ ｖａｇｉｎａｔｕｓ）、念珠
藻（Ｎｏｓｔｏｃ ｃｏｍｍｕｎｅ Ｖａｕｃｈ）

封育区
Ｅｎｃｌｏｓｅｄ ａｒｅａ

３７．８０°Ｎ、
１０７．４５°Ｅ １３６７

猪毛蒿（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｓｃｏｐａｒｉａ）、柠条
（Ｃａｒａｇａｎａ ｋｏｒｓｈｉｎｓｋｉｉ）、苦豆子
（ Ｓｏｐｈｏｒａ ａｌｏｐｅｃｕｒｏｉｄｅｓ ）、 甘 草
（Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｕｅａｌｅｎｓｉｓ）

３３．２

真藓（Ｂｒｙｕｍａｒｇｅｎｔｅｕｍ Ｈｅｄｗ）、土生
对齿藓（Ｄｉｄｙｍｏｄｏｎ ｖｉｎｅａｌｉｓ）、念珠
藻（ Ｎｏｓｔｏｃ ｃｏｍｍｕｎｅ Ｖａｕｃｈ ）、 蓝藻
（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿藻（Ｃｈｌｏｒｅｌｌａ）

采样工作于 ２０１９ 年 １０ 月进行，在工矿区和封育区各布设 ３ 个生物结皮的典型样地（４０ ｍ×４０ ｍ，间隔至

少 ５０ ｍ），每个样地内设置 ３ 个典型的子样方（１０ ｍ×１０ ｍ，间隔至少 １５ ｍ），子样方中同时包含藻结皮和藓结

皮斑块。 采用 ５ 点采样法，先用木铲铲取 Ａ 层结皮，再挖取 Ｂ 层土壤，之后将同一土层的 ５ 个小斑块所采样

本混匀并标记好。 因结皮斑块面积大小不等，取样斑块至少为 ６ ｃｍ×６ ｃｍ。 共采集 ２４ 个样本（Ａ 层样本

１２ 个，Ｂ 层土壤样本 １２ 个，ｎ＝ ３），所有样本置于冰盒内保存，迅速带回实验室进行后续分析。
１．３　 样本测定

将采集的样本各取 １０ ｇ 置于－２０℃冰箱，短暂保存进行 ＤＮＡ 提取和后续研究。 剩余样本风干，测定 ｐＨ、
电导率、有机碳等指标。 土壤基本理化指标的测定参考《土壤农化分析》。 重金属（Ｚｎ、Ａｓ、Ｃｄ、Ｃｒ、Ｐｂ、Ｈｇ）含
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量的测定采用密封微波消解体系消解样本，利用电感耦合等离子体质谱仪（ ＩＣＰ⁃ＭＳ）检测消解液中重金属

浓度。
１．４　 重金属污染负荷指数分析

本研究运用重金属污染负荷指数（Ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ Ｌｏａｄ Ｉｎｄｅｘ）法［１４］对生物结皮 Ａ、Ｂ 层重金属进行污染评价。
１．５　 样本 ＤＮＡ 提取、扩增和和高通量测序

根据 Ｐｏｗｅｒ ＳｏｉｌＴＭ ＤＮＡ 试剂盒说明书提取土壤总 ＤＮＡ。 之后利用 １％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 的纯度

和浓度，用无菌水稀释样本至 １ ｎｇ ／ μＬ。 以稀释后的基因组 ＤＮＡ 为模板，采用通用引物 ５１５Ｆ （ ５′⁃
ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ⁃３′）和 ８０６Ｒ（５′⁃ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃３′）对细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ⁃Ｖ４ 区域进行

ＰＣＲ 扩增。 每一样本的引物均含有特异的 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列用于区分样本序列。 测序由北京诺禾致源 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＮｏｖａＳｅｑ ＰＥ２５０ 测序平台完成。
１．６　 数据处理和分析

采用 ＦａｓｔＱＣ 软件对原始测序数据的进行质控，过滤去除低质量 Ｒｅａｄｓ。 采用 ＦＬＡＳＨ（Ｖ１．２．７）进行序列拼

接、ＱＩＩＭＥ（Ｖ１．７．０）进行序列再过滤。 采用 ＵＰＡＲＳＥ 软件在 ９７％的相似水平下进行可操作分类单元（ＯＴＵ，
Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ）的聚类。 样品中的微生物多样性和各类微生物的丰度都是基于 ＯＴＵ 的分析。 采

用 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ（Ｖ２．２）对照 Ｓｉｌｖａ 数据库以 ８０％置信度对 ＯＴＵ 代表序列进行物种注释。 为避免各样本生物

量的差异，按最小样本序列数进行样本序列的抽平处理，得到标准化数据进行后续统计分析。 基于 ＯＴＵ 结构

分析 α 多样性、β 多样性及优势菌群差异，评估不同重金属污染水平下两类生物结皮 Ａ、Ｂ 层土壤细菌群落结

构和多样性差异。 其中，细菌群落的 α 多样性指标（Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ、Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅｉｎｅｒ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数）通过 Ｑｉｉｍｅ
平台计算。 β 多样性是基于两两样本间距离矩阵反映样本间的差异，通过 ＰＣｏＡ 进行可视化展示［１５］。

采用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２１ 绘图。 在数据符合方差齐性的条件下，采用单因素方差分析（ＬＳＤ，Ｄｕｎｃａｎ）进行不同处

理间的多重比较，反之采用非参数检验 Ｍａｎｎ⁃Ｗｈｉｔｎｅｙ 法。 采用 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关系数分析优势细菌门与土壤理

化性质的相关性。 采用 Ｃａｎｏｃｏ ５．０ 进行土壤理化因子和细菌群落变化的冗余分析。 图表中数据为平均值±标
准误差（ｎ＝ ３）。

２　 结果与分析

２．１　 生物结皮 Ａ、Ｂ 层土壤理化性质

所有样本的 ｐＨ 值均大于 ７，土壤偏碱性（表 ２）。 Ａ 层和 Ｂ 层的 ｐＨ、电导率、有机碳、全氮、全磷、速效氮、
速效磷、黏粒和粉粒都有显著差异，表现出随着生物结皮的演替，ｐＨ 逐渐降低，有机碳、养分逐渐增高且 Ａ 层

始终高于 Ｂ 层（Ｐ＜０．０５）。 其中有机碳和速效氮变化幅度最大。 同一土层中，工矿区生物结皮的有机碳、全
氮、全磷、速效氮、速效磷、黏粒和粉粒高于封育区，而 ｐＨ、砂粒含量低于封育区。
２．２　 生物结皮 Ａ、Ｂ 层土壤重金属及污染评价

工矿区和封育区生物结皮 Ａ、Ｂ 层土壤中重金属含量见表 ３。 总体表现为工矿区生物结皮 Ａ、Ｂ 层土壤中

重金属含量显著高于封育区，生物结皮 Ａ 层和 Ｂ 层的 Ｃｄ 和 Ｚｎ 含量差异显著（Ｐ＜０．０５）。 从藻结皮向藓结皮

演替过程中，生物结皮富集重金属的能力呈增强趋势。 本研究以宁夏土壤背景值［１６］ 作为重金属污染程度评

价标准进行参比评价。 结果显示该区域生物结皮的 ６ 类重金属元素均存在不同程度污染（表 ４）。 ２ 个样地

中，所有样本重金属元素的最高污染系数（ＣＦ ｉ）表现出一致的规律：Ｈｇ＞Ｃｄ＞Ａｓ＞Ｃｒ＞Ｚｎ＞Ｐｂ，污染负荷指数

（ ＩＰＬ）排序结果为苔藓结皮 Ａ 层＞苔藓结皮 Ｂ 层＞藻结皮 Ａ 层＞藻结皮 Ｂ 层。 说明重金属对生物结皮层及其下

土壤均有影响。 ＩＰＬＺＯＮＥ的结果表明工矿区为极强污染程度。
２．３　 生物结皮及其下土壤细菌群落 α 多样性

每一个 ＯＴＵ 代表一种微生物。 根据细菌 ＯＴＵ 数目类群划分，可区分不同生境中生物结皮中细菌的种群。
α多样性表征微生物群落的丰富度和多样性，Ｃｈａｏ１指数和ＡＣＥ指数表征物种丰富度，Ｓｈａｎｎｏｎ指数和
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表 ２　 生物结皮 Ａ、Ｂ 层理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ Ａ ａｎｄ Ｂ ｈｏｒｉｚｏｎｓ ｏｆ ｂｉｏｃｒｕｓｔｓ

样地
Ｐｌｏｔ

样本
Ｓａｍｐｌｅ

土层
Ｓｏｉｌ ｈｏｒｉｚｏｎｓ ｐＨ

电导率
Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ

ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ ／
（μＳ ／ ｃｍ）

有机碳
Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ
ｃａｒｂｏｎ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

全氮
Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

全磷
Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

工矿区 藻结皮　 Ａ 层 ８．３５±０．０１Ａａ １５２．９５±２．６６Ａａ １４．７５±０．３８Ａａ １．３０±０．０６Ａａｂ ０．５４±０．０５Ａａ
Ｍｉｎｉｎｇ ａｒｅａ Ｂ 层 ８．７２±０．０２Ｂａ １２６．７０±３．８１Ｂａ ３．８８±０．５５Ｂａｂ ０．８０±０．０６Ｂａ ０．４６±０．０２Ａａ

苔藓结皮 Ａ 层 ８．２２±０．０９Ａｂ ２３０．７２±１０．４７Ａｂ ２３．６７±２．６４Ａｂ １．８９±０．２１Ａａ ０．７９±０．０１Ａｂ
Ｂ 层 ８．８３±０．０９Ｂａｂ １１６．９８±６．０２Ｂａ ４．８０±０．２５Ｂａ ０．９５±０．０５Ｂａ ０．５１±０．０５Ｂａ

封育区 藻结皮　 Ａ 层 ８．６５±０．０２Ａｃ １３４．９５±１．７６Ａａ ２．７６±０．１９Ａｃ ０．６３±０．０４Ａｂ ０．３８±０．０１Ａｃ
Ｅｎｃｌｏｓｅｄ ａｒｅａ Ｂ 层 ８．８２±０．０７Ａｂ １１４．９５±０．１７Ｂａ ２．５８±０．１６Ａｂ ０．３４±０．０４Ｂｂ ０．３２±０．００Ｂｂ

苔藓结皮 Ａ 层 ８．４３±０．０１Ａａ １０１．６５±１．３９Ａｃ １０．１９±０．１６Ａａ １．４１±０．３４Ａａｂ ０．５２±０．０１Ａａ
Ｂ 层 ９．０３±０．０１Ｂｂ ７９．１３±０．５４Ｂｂ ２．２５±０．１９Ｂｂ ０．４４±０．０２Ｂｂ ０．３６±０．００Ｂｂ

样地
Ｐｌｏｔ

样本
Ｓａｍｐｌｅ

土层
Ｓｏｉｌ ｈｏｒｉｚｏｎｓ

速效氮
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

速效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

黏粒
Ｃｌａｙ ／ ％

粉粒
Ｓｉｌｔ ／ ％

砂粒
Ｓａｎｄ ／ ％

工矿区 藻结皮　 Ａ 层 ４７５．４５±４９．７１Ａａｂ ３．１９±０．５６Ａａ ７．８２±０．７０Ａａ ４７．３０±１．４７Ａａ ４４．８８±３．０５Ａａ
Ｍｉｎｉｎｇ ａｒｅａ Ｂ 层 １１３．９３±２３．９７Ｂａ ２．８５±０．３１Ａａ ５．７７±０．０８Ｂａ ４７．２３±２．０２Ａａ ４７．００±４．１９Ａａ

苔藓结皮 Ａ 层 ７９５．１０±２０５．６５Ａａ ６．０９±０．４７Ａｂ ３．９７±０．１１Ａｂ ４６．９８±０．２３Ａｂ ４９．０５±０．５４Ａａ
Ｂ 层 １９５．７７±１９．０７Ｂｂ ３．２１±０．９１Ｂａ ５．５０±０．４６Ｂｂ ４１．３１±０．４０Ｂｂ ５３．１９±１．４５Ａｂ

封育区 藻结皮　 Ａ 层 １５８．６７±４１．１８Ａｂ ３．０３±０．２２Ａａ ４．４１±０．０２Ａｂ ３０．６１±０．１６Ａｃ ６４．９９±０．１７Ａｃ
Ｅｎｃｌｏｓｅｄ ａｒｅａ Ｂ 层 ４９．７２±２０．６３Ｂａ １．３４±０．１９Ａａ ３．５１±０．０２Ａｃ ２９．７４±０．１４Ａｃ ６６．７５±０．１６Ａｃ

苔藓结皮 Ａ 层 ５３６．４７±１５２．９７Ａａｂ ４．９１±０．４４Ａａｂ １．４０±０．０２Ａｃ ２７．１１±０．１５Ａｄ ７１．４９±０．１５Ａｄ
Ｂ 层 ７４．４７±１２．２９Ｂａ １．６６±０．２３Ｂａ １．９４±０．０３Ａｃ １６．０３±０．２０Ｂｄ ８２．０３±０．２４Ｂｄ

　 　 不同大写字母表示同一类型生物结皮不同土层间差异显著，不同小写字母表示同一土层不同类型生物结皮间差异显著；本研究以 ０—１ ｃｍ

为生物结皮层，标记为 Ａ 层；生物结皮层下 ０—５ ｃｍ 为结皮下层，标记为 Ｂ 层

表 ３　 生物结皮 Ａ、Ｂ 层土壤重金属含量

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｈｅａｖｙ ｍｅｎｔａｌ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ Ａ ａｎｄ Ｂ ｈｏｒｉｚｏｎｓ ｏｆ ｂｉｏｃｒｕｓｔｓ

样地
Ｐｌｏｔ

样本
Ｓａｍｐｌｅ

土层
Ｓｏｉｌ ｈｏｒｉｚｏｎｓ

Ｈｇ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

Ｐｂ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

Ａｓ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

Ｃｄ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

Ｃｒ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

Ｚｎ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

工矿区 藻结皮　 Ａ 层 ０．０８±０．０１Ａａｂ １６．２０±０．３２Ａａ １３．１９±０．３１Ａａｂ ０．２８±０．０２Ａａ ５２．７３±１．９６Ａａ ３９．５１±０．９７Ａａ
Ｍｉｎｉｎｇ ａｒｅａ Ｂ 层 ０．０７±０．０１Ａａ １３．３３±０．６８Ｂａ １２．８０±０．４１Ａａ ０．１３±０．０２Ｂａ ５２．５７±２．０７Ａａ ３２．０９±０．７１Ｂａ

苔藓结皮 Ａ 层 ０．１０±０．０１Ａａ １９．６４±１．３７Ａｂ １６．６３±３．１１Ａａ ０．４１±０．０８Ａａ ５７．０６±３．０１Ａａ ４４．４１±２．１６Ａａ
Ｂ 层 ０．０９±０．０１Ａａ １３．１８±０．１９Ｂａｂ １４．７８±３．５７Ａａｂ ０．１４±０．０１Ｂａｂ ５２．９４±０．９７Ａａ ３２．３１±０．４２Ｂａ

封育区 藻结皮　 Ａ 层 ０．０６±０．００Ａｂ １１．７０±０．１１Ａｃ ９．６８±０．２１Ａｂ ０．１２±０．００Ａｂ ３９．４３±０．６２Ａｂ ２６．７８±０．５２Ａｂ
Ｅｎｃｌｏｓｅｄ ａｒｅａ Ｂ 层 ０．０４±０．００Ａｂ １１．２２±０．２４Ａｂ ８．６５±０．３４Ａａｂ ０．０８±０．００Ａｂ ３５．８４±０．１３Ａｂ ２２．８８±０．７２Ａｂ

苔藓结皮 Ａ 层 ０．０６±０．００Ａｂ １５．２３±０．１３Ａａ １１．２４±０．３１Ａｂ ０．２６±０．０１Ａｂ ４２．７１±０．６８Ａｂ ２９．５３±０．２Ａｂ
Ｂ 层 ０．０５±０．００Ａｃ １２．１４±０．２７Ａａｂ ９．８５±０．４３Ａｂ ０．１０±０．００Ａｂ ３８．８４±３．１７Ａｂ ２３．８１±０．４８Ｂｂ

宁夏土壤背景值［１６］

Ｓｏｉｌ ｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ ｖａｌｕｅｓ ｉｎ Ｎｉｎｇｘｉａ ｒｅｇｉｏｎ［１６］ ０．０２１ ２０．６ １１．９ ０．１１２ ６０ ５８．８

表 ４　 生物结皮 Ａ、Ｂ 层土壤重金属污染评价

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｈｅａｖｙ ｍｅｔａｌ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ｉｎ Ａ ａｎｄ Ｂ ｈｏｒｉｚｏｎｓ ｏｆ ｂｉｏｃｒｕｓｔｓ

样地
Ｐｌｏｔ

样本
Ｓａｍｐｌｅ

土层
Ｓｏｉｌ ｈｏｒｉｚｏｎｓ

污染系数 Ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ （ＣＦ ｉ）

Ｈｇ Ｐｂ Ａｓ Ｃｄ Ｃｒ Ｚｎ
ＩＰＬ

污染程度
Ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌ

ＩＰＬＺＯＮＥ

工矿区 藻结皮 Ａ 层 ３．６０５ ０．７８６ １．１０８ ２．５１１ ０．８７９ ０．６７２ ２．７８７ 中度污染 ３．８８１
Ｍｉｎｉｎｇ ａｒｅａ Ｂ 层 ３．４２３ ０．６４７ １．０７６ １．１６６ ０．８７６ ０．５４６ ２．５８６ 中度污染

苔藓结皮 Ａ 层 ４．５３５ ０．９５３ １．３９７ ３．６５３ ０．９５１ ０．７５５ ３．５１６ 重度污染

Ｂ 层 ４．３８８ ０．６４０ １．２４２ １．２１８ ０．８８２ ０．５５０ ３．２７６ 重度污染

封育区 藻结皮 Ａ 层 ２．７６１ ０．５６８ ０．８１３ １．０９７ ０．６５７ ０．４５５ ２．０９１ 中度污染 ０．４３１
Ｅｎｃｌｏｓｅｄ ａｒｅａ Ｂ 层 ２．６５６ ０．５４５ ０．７２７ ０．７４６ ０．５９７ ０．３８９ １．９９３ 轻度污染

苔藓结皮 Ａ 层 ２．９１３ ０．７３９ ０．９４５ １．８３３ ０．７１２ ０．５０２ ２．２４８ 中度污染

Ｂ 层 ２．９９０ ０．５９４ ０．８２８ ０．８８４ ０．６４７ ０．４０５ ２．２４３ 中度污染

　 　 ＩＰＬ： 某点的污染负荷指数 Ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ Ｌｏａｄ Ｉｎｄｅｘ ｆｏｒ ｓｉｔｅ； ＩＰＬＺＯＮＥ：区域污染负荷指数 Ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ Ｌｏａｄ Ｉｎｄｅｘ ｆｏｒ ｚｏｎｅ
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ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

组成及分布。 Ｖｅｎｎ 图显示了不同供试样本中特异和共有 ＯＴＵ 数量差异。 结果显示（图 ３），Ａ 层 ＯＴＵ 数量排

序为：ＳＴＡ（６４１１） ＞ＤＴＡ（６３３６） ＞ＤＺＡ（５９８３） ＞ＳＺＡ（５６８１）；Ｂ 层 ＯＴＵ 数量排序为：ＤＴＢ（６６５４） ＞ＳＺＢ（６２６８）＞
ＤＺＢ（５９７７） ＞ＳＴＢ（５５６５）。 尽管生物结皮 Ａ 层 ＯＴＵ 数量低于 Ｂ 层，但共有 ＯＴＵ 数量高于 Ｂ 层。 工矿区生物

结皮 Ａ、Ｂ 层的特异 ＯＴＵ 数量均低于封育区，苔藓结皮的 ＯＴＵ 数量高于藻结皮。 说明生物结皮通过富集大气

降尘重金属能够影响生物结皮 Ａ、Ｂ 层土壤细菌群落结构，并存在种间差异。

图 ２　 生物结皮 Ａ、Ｂ 层土壤细菌群落 ＯＴＵ 的 Ｖｅｎｎ 图

Ｆｉｇ．２　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ＯＴＵｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ Ａ ａｎｄ Ｂ ｈｏｒｉｚｏｎｓ ｏｆ ｂｉｏｃｒｕｓｔｓ

ＳＺ⁃Ａ： 工矿区藻结皮层 Ａｌｇａｌ ｂｉｏｃｒｕｓｔａｌ ｌａｙｅｒ ｉｎ ｍｉｎｉｎｇ ａｒｅａ； ＤＺ⁃Ａ： 封育区藻结皮层 Ａｌｇａｌ ｂｉｏｃｒｕｓｔａｌ ｌａｙｅｒ ｉｎ ｅｎｃｌｏｓｅｄ ａｒｅａ； ＳＴ⁃Ａ： 工矿区苔藓

结皮层 Ｍｏｓｓ ｂｉｏｃｒｕｓｔａｌ ｌａｙｅｒ ｉｎ ｍｉｎｉｎｇ ａｒｅａ； ＤＴ⁃Ａ： 封育区苔藓结皮层 Ｍｏｓｓ ｂｉｏｃｒｕｓｔａｌ ｌａｙｅｒ ｉｎ ｅｎｃｌｏｓｅｄ ａｒｅａ； ＳＺ⁃Ｂ： 工矿区藻结皮层下土壤 Ｓｏｉｌ

ｂｅｌｏｗ Ａｌｇａｌ ｂｉｏｃｒｕｓｔ ｉｎ ｍｉｎｉｎｇ ａｒｅａ； ＤＺ⁃Ｂ： 封育区藻结皮层下土壤 Ｓｏｉｌ ｂｅｌｏｗ Ａｌｇａｌ ｂｉｏｃｒｕｓｔ ｉｎ ｅｎｃｌｏｓｅｄ ａｒｅａ； ＳＴ⁃Ｂ： 工矿区苔藓结皮层下土壤

Ｓｏｉｌ ｂｅｌｏｗ Ｍｏｓｓ ｂｉｏｃｒｕｓｔ ｉｎ ｍｉｎｉｎｇ ａｒｅａ； ＤＴ⁃Ｂ： 封育区苔藓结皮层下土壤 Ｓｏｉｌ ｂｅｌｏｗ Ｍｏｓｓ ｂｉｏｃｒｕｓｔ ｉｎ ｅｎｃｌｏｓｅｄ ａｒｅａ；本研究以 ０—１ ｃｍ 为生物结

皮层，标记为 Ａ 层；生物结皮层下 ０—５ ｃｍ 为结皮下层，标记为 Ｂ 层

α 多样性表征微生物群落的丰富度和多样性，Ｃｈａｏ１ 指数和 ＡＣＥ 指数表征物种丰富度，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数表征菌群的多样性。 测序覆盖率用来评估测序深度。 由表 ５ 可知，所有供试样本测序覆盖率均

＞０．９７，表明细菌群落置信度高，测序数据结果可靠。 两个样地生物结皮 Ａ 层的 Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ、Ｓｈａｎｎｏｎ 和

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均低于 Ｂ 层土壤，表明 Ａ 层细菌丰富度低于 Ｂ 层。 工矿区 ２ 类生物结皮 Ａ、Ｂ 层的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均大于封育区；工矿区藻结皮 Ａ、Ｂ 层的 Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数亦大于封育区，但苔藓结皮 Ａ、Ｂ 层

的 Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数小于封育区。

表 ５　 生物结皮 Ａ、Ｂ 层土壤细菌群落 α多样性

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ Ａ ａｎｄ Ｂ ｈｏｒｉｚｏｎｓ ｏｆ ｂｉｏｃｒｕｓｔｓ

样地
Ｐｌｏｔ

样本
Ｓａｍｐｌｅ

土层
Ｓｏｉｌ ｈｏｒｉｚｏｎｓ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

覆盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

工矿区 藻结皮　 Ａ 层 ９．５９ｂ ４２３１ａｂ ４５６６ａ ０．９９５ａｂ ０．９８１ａ
Ｍｉｎｉｎｇ ａｒｅａ Ｂ 层 １０．１６ａ ４８８２ａｂ ５１９６ａｂ ０．９９８ａ ０．９７８ａ

苔藓结皮 Ａ 层 ９．７６ａｂ ４４８３ａｂ ４７４６ａｂ ０．９９４ａｂ ０．９８１ａ
Ｂ 层 １０．０３ａ ４６４８ａｂ ４９７３ａｂ ０．９９６ａｂ ０．９７９ａ

封育区 藻结皮　 Ａ 层 ９．２２ｂ ４２０３ａ ４５２７ａ ０．９９２ｂ ０．９８０ａ
Ｅｎｃｌｏｓｅｄ ａｒｅａ Ｂ 层 ９．６０ｂ ４１９２ａ ４５３６ａ ０．９９５ａｂ ０．９８１ａ

苔藓结皮 Ａ 层 ９．６１ｂ ４５５１ａｂ ４８８６ａｂ ０．９９２ｂ ０．９８０ａ
Ｂ 层 ９．８６ａｂ ５２７２ｂ ５６８７ｂ ０．９９４ａｂ ０．９７５ａ

　 　 同列不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

２．４　 生物结皮 Ａ、Ｂ 层土壤细菌群落 β 多样性

为了进一步了解不同程度重金属污染程度下细菌群落结构的差异，通过基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离矩阵的主坐

标分析（ＰＣｏＡ）可以将两个样地间、结皮类型及层下土壤间的细菌群落相似度和差异性通过点与点间的距离

１２４　 １ 期 　 　 　 樊瑾　 等：不同重金属污染水平下生物结皮及下层土壤细菌群落的差异性分析 　
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图 ３　 生物结皮 Ａ、Ｂ 层土壤细菌群落结构的主坐标分析

　 Ｆｉｇ．３　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＰＣｏＡ ） ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ Ａ ａｎｄ Ｂ ｈｏｒｉｚｏｎｓ ｏｆ ｂｉｏｃｒｕｓｔｓ

体现出来。 如图 ３ 所示，在不同生境（工矿区与封育

区）或不同土层间（Ａ、Ｂ 层），生物结皮样点间的距离较

远，表明不同样地和不同土层的细菌群落组成均存在明

显差异；而在同一生境中，不论 Ａ 层还是 Ｂ 层，２ 类生物

结皮样点间的距离均较近，表明处于相同样地、相同土

层的藻、藓结皮细菌群落结构相似，且同类结皮土壤细

菌群落相似。 由此推断，人为活动（如重金属污染引起

土壤环境的变化）是细菌群落结构变异的主要驱动因

素。 ＰＣｏＡ１ 和 ＰＣｏＡ２ 共同解释了 ４０． ９９％的变异，其
中，ＰＣｏＡ１ 解释了总变异的 ２４．８８％，而 ＰＣｏＡ２ 解释了

总变异的 １６．１１％。

图 ４　 生物结皮 Ａ、Ｂ 层土壤中门水平优势细菌相对丰度

Ｆｉｇ．４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌｕｍ ｉｎ Ａ ａｎｄ Ｂ ｈｏｒｉｚｏｎｓ ｏｆ ｂｉｏｃｒｕｓｔｓ
Ａｃｉ： 酸杆菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ； Ａｃｔ： 放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ； Ｐｒｏ： 变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ； Ｂａｃ： 拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ； Ｇｅｍ： 芽单胞菌门

Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ； Ｃｈｌ： 绿弯菌门 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ； Ｆｉｒ： 厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ； Ｕｎｃ： 未分类 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ； Ｐｌａ： 浮霉菌门 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ； Ｔｈａ： 奇古

菌门 Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ； Ｖｅｒ： 疣微菌门 Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ； Ａｒｍ： 装甲菌门 Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ； Ｒｏｋ： 棒状杆菌门 Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ； Ｎｉｔ： 硝化螺菌门

Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ； Ｃｙａ： 蓝细菌门 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ； Ｅｌｕ： 迷踪菌门 Ｅｌｕｓｉｍｉｃｒｏｂｉａ

２．５　 生物结皮 Ａ、Ｂ 层土壤的细菌群落组成

生物结皮 Ａ、Ｂ 层土壤中门水平细菌相对丰度结果

显示 （ 图 ４ ）： 放 线 菌 门 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ， １６． ６４％—
４０．７５％）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ， １５．３０％—２６．０３％）
和酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ， ８．４９％—２５．２９％）为供试样
本中的优势菌门，相对丰度最高。 其他主要细菌有芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ， ４．４９％—１１．４５％）、绿弯菌

门（ Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ， ３．７１％—１０．８７％）、浮霉菌门 （ Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ， ２．３２％—７．９１％）、 拟杆菌门 （ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ，
０．９８％—７．４８％）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ， ０．３２％—３．９８％）、奇古菌门（Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ， ０．９６％—２．８１％）、疣微菌

门 （ Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ， ０． ８７％—１． ９３％）、 装 甲 菌 门 （ Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ， ０． ７７％—１． ２３％）、 棒 状 杆 菌 门

（Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ， ０． ２７％—０． ６５％）、 硝化螺菌门 （ Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ， ０． １６％—０． ３６％）、 蓝细菌门 （ Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ，
０．０２％—２６．４８％）、迷踪菌门（Ｅｌｕｓｉｍｉｃｒｏｂｉａ， ０．０２％—０．０７％）。 其中蓝细菌门为藻结皮的特有种，相对丰度显

著高于苔藓结皮（Ｐ＜０．０１）。 工矿区中的放线菌门、绿弯菌门和装甲菌门相对丰度大于封育区，厚壁菌门和迷

２２４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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踪菌门相对丰度小于封育区。 就土层来看，Ａ 层的变形菌门、芽单胞菌门、绿弯菌门、厚壁菌门和硝化螺菌门

相对丰度小于 Ｂ 层，而拟杆菌门和蓝细菌门相对丰度大于 Ｂ 层。
２．６　 土壤环境因子与生物结皮 Ａ、Ｂ 层细菌群落的关系

对 ２ 个样地的优势细菌门与土壤环境因子进行 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析，旨在厘清不同重金属污染水平下

生物结皮 Ａ、Ｂ 层细菌群落多样性及优势细菌门相对丰度产生显著差异的原因。 结果表明（图 ５）：α 多样性

（Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数、ＡＣＥ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数）与 Ｈｇ、Ａｓ、Ｃｒ、ｐＨ 呈正相关关系，与 Ｃｄ、ＥＣ、ＳＯＣ、ＴＮ 呈

负相关关系，但只有 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与 Ｈｇ 达到显著差异（Ｐ＜０．０５）。
在优势细菌门中，酸杆菌门与 Ｃｌａｙ 相关性最强（图 ５，Ｐ＜０．０１）；迷踪菌门与 Ｓａｎｄ 相关性最强（Ｐ＜０．０１）；

变形菌门、拟杆菌门与 ｐＨ 相关性最强（Ｐ＜０．０１）；厚壁菌门与 ＥＣ 相关性最强（Ｐ＜０．０１）；芽单胞菌门与 ＡＰ 相

关性最强；绿弯菌门（Ｐ＜０．０１）、疣微菌门、蓝细菌门与 Ｈｇ 相关性最强（Ｐ＜０．０５）；装甲菌门与 Ｐｂ 相关性最强

（Ｐ＜０．０１）；棒状杆菌门、硝化螺菌门与 Ｃｄ 相关性最强（Ｐ＜０．０５）；浮霉菌门与 Ｃｒ 相关性最强（Ｐ＜０．０５）。

图 ５　 生物结皮 Ａ、Ｂ 层中优势细菌门相对丰度、α多样性与土壤环境因子的相关性

Ｆｉｇ．５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｈｙｌａ ｉｎ ｂｉｏｃｒｕｓｔ ａｎｄ ｓｕｂｓｏｉｌ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ
Ｃｌａｙ： 黏粒； Ｓｉｌｔ： 粉粒； Ｓａｎｄ： 砂粒； ＥＣ： 电导率 Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ； ＳＯＭ： 有机质 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ； ＴＮ： 全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＴＰ： 全磷 Ｔｏｔａｌ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＡＮ： 速效氮 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＡＰ： 速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＩＰＬ： 污染负荷指数 Ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ Ｌｏａｄ Ｉｎｄｅｘ；∗Ｐ＜０．０５；∗∗Ｐ＜０．０１

为进一步厘清土壤理化性质变化对生物结皮及下层土壤细菌群落的影响，利用 Ｃａｎｏｃｏ ５．０ 软件进行了门

水平优势细菌与土壤环境因子的 ＲＤＡ 分析。 结果显示，对细菌群落变异贡献率前 ５ 的土壤因子有 Ａｓ
（１４．３％）＞ Ｃｌａｙ（１１．４％）＞ ｐＨ（９．７％）＞ Ｐｂ（８．３％） ＞ Ｚｎ（７．７％），说明 Ａｓ、Ｐｂ、Ｚｎ 是影响当地细菌群落结构的

重金属元素，而黏粒含量和 ｐＨ 是影响当地细菌群落结构的关键土壤理化因子（表 ６，Ｐ＜０．０５）。

表 ６　 冗余分析（ＲＤＡ）中各因子的显著性检验结果

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｏｆ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ）
指标 Ｐａｒｅｍｅｔｅｒ Ａｓ Ｃｌａｙ ｐＨ Ｐｂ Ｚｎ Ｃｒ ＡＰ Ｓｉｌｔ
解释度 Ｅｘｐｌａｉｎｓ ／ ％ １４．３ １１．４ ９．７ ８．３ ７．７ ７．６ ５．４ ５
Ｆ ３．９ ３．５ ３．４ ３．７ ２．８ ２．５ ２．７ １．９
Ｐ ０．０２２∗ ０．０１４∗ ０．０４４∗ ０．０２６∗ ０．０６４ ０．０６２ ０．０５ ０．１４４
指标 Ｐａｒｅｍｅｔｅｒ ＩＰＬ Ｃｄ ＴＮ ＡＮ ＴＰ ＥＣ Ｈｇ ＳＯＣ
解释度 Ｅｘｐｌａｉｎｓ ／ ％ ４．２ ４．１ ３ ２．７ ２．５ １ ０．２ ０．１
Ｆ ２．７ ２．４ １．５ １．９ １．１ ０．７ ０．１ ＜０．１
Ｐ ０．０６２ ０．０５２ ０．１９２ ０．１６８ ０．３１２ ０．５３４ ０．９４４ ０．９８８

　 　 Ｃｌａｙ： 黏粒； Ｓｉｌｔ： 粉粒； Ｓａｎｄ： 砂粒； ＥＣ： 电导率 Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ； ＳＯＭ： 有机质 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ； ＴＮ： 全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＴＰ： 全磷

Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＡＮ： 速效氮 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＡＰ： 速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；∗Ｐ＜０．０５；∗∗Ｐ＜０．０１
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３　 讨论

３．１　 生物结皮基本理化性质及其对细菌群落结构的影响

大气降尘作为荒漠区成土母质的来源，其组成、通量会影响生物结皮的成土过程、方向和污染程度。 本研

究中，生物结皮 Ａ 层具有明显富集大气降尘细颗粒物的能力，并随着生物结皮演替方向呈逐渐增强趋势，促
进了生物结皮 Ａ 层机械组成的细化和养分含量的增加，尤其是工矿区表现尤为突出。 这是由于工矿区位于

宁夏典型工矿企业富集区，氮沉降较高［１７］，大气降尘来源复杂，在富含重金属颗粒物的同时，还具有较高的养

分和有机质含量［１８］，而封育区大气降尘主要以沙尘为主，粒径较粗［１９］。 生物结皮 Ａ 层的 ｐＨ 值均略低于 Ｂ
层，可能是 Ａ 层中的微生物能分泌酸性物质所致［２０］。 生物结皮具有显著改变土壤 ｐＨ、土壤养分含量及有机

碳含量的功能［２１—２２］。 其中，藻结皮具有显著的固氮能力［２３］，而苔藓结皮具有更好的固碳作用［２４］。 本研究

中，生物结皮捕获近地表风沙流、大气降尘和凋落物，促进了各类生物结皮 Ａ、Ｂ 层土壤养分含量的提高，其中

以藓结皮的氮和磷增加幅度最为显著（表 ６），这主要是由于苔藓结皮具有更高的生物量，且其凋落物是土壤

氮和磷的重要来源［２５—２６］。
已有研究表明，细菌群落结构、多样性会受到外界因素如植被类型、土壤理化性质等的影响，并可以作为

衡量土壤生态系统变化的敏感指标［２７—２８］。 生物结皮具有富集及积累大气降尘重金属污染物的作用［２］。 本

研究中，生物结皮对大气降尘重金属元素具有表层富集效应，表现为 Ａ 层污染程度高于 Ｂ 层。 重金属污染会

显著影响土壤细菌群落结构［２９］。 工矿区生物结皮 Ａ 层重金属元素 Ｈｇ、Ａｓ、Ｃｄ、含量超过宁夏土壤背景值。 特

别是苔藓结皮 Ａ 层污染负荷指数已达重度污染等级。 由于细菌群落对重金属污染敏感，其组成、多样性和相

对丰度会对重金属污染做出响应。 本研究中，重金属污染水平更高的工矿区生物结皮 Ａ、Ｂ 层的特异 ＯＴＵ 数

量均低于封育区（图 ２）。 富集重金属能力较弱的藻结皮 Ａ、Ｂ 层的细菌丰富度指数（Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数）高于

封育区，富集重金属能力较强的苔藓结皮 Ａ、Ｂ 层细菌丰富度指数低于封育区，但所有供试样本中均表现为 Ｂ
层土壤细菌多样性和丰富度更高（表 ５）。 这和唐凯［３０］在浑善达克沙地生物结皮细菌多样性和群落结构的研

究结论一致。 可能是由于结皮层富集的重金属长期赋存于在土壤中，部分细菌对重金属产生抗性，造成一些

对重金属毒性耐受性强的细菌增殖，相对丰度增大，并使一些耐受性差的细菌相对丰度减少，这和邓琳静［３１］

和 Ｌｉ 等［３２］关于重金属胁迫下土壤微生物群落结构和多样性变化规律一致。
植物物种对细菌群落具有重要影响［３３］。 基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离矩阵的主坐标分析结果表明，同一生境的

不同种生物结皮细菌群落结构组成相似，在图中聚类比较明显，但 Ａ 层和 Ｂ 层的细菌群落离散程度较高，说
明富集重金属更多的表层更易于发生细菌群落组成变异（图 ３）。 本研究中，两个样地共存于同一类型生态系

统，且无明显的地理隔离。 可以推测细菌群落 β 多样性分布可能是由土壤重金属含量的空间异质性，使细菌

群落结构发生分化。
土壤性状显著影响细菌群落结构［２０］，且这种影响随着重金属污染程度、重金属赋存状态［３４］、地上植被类

型和土壤基本理化性质（ｐＨ、有机碳、机械组成等）发生变化。 而土壤性状与生物结皮类型密切相关。 生物结

皮能够固定碳、氮并活化磷，使表层碳、氮、磷含量均显著增加。 本研究中，藓类植物作为生物结皮演替的高级

阶段，相较于藻结皮，藓结皮能够显著增加 Ａ、Ｂ 层有机碳和全氮、全磷等养分含量（表 ２），并提高表层土壤细

菌 α 多样性（表 ５）。 由于生物结皮 Ａ 层具有滞蓄养分和减弱渗透的作用，使 Ｂ 层养分含量相对较低，但重金

属污染也更易富集在 Ａ 层，避免了 Ｂ 层细菌群落受到更强的重金属污染胁迫，因而表现为 Ｂ 层细菌群落多样

性和相对丰度均高于 Ａ 层。
土壤理化性质（如土壤质地、有机质和 ｐＨ 等）是决定重金属生物有效性的主要影响因子［３５］。 其中，ｐＨ

是决定细菌群落结构和多样性变化的最显著的土壤因子。 本研究中，α 多样性指标均与 ｐＨ 呈正相关，而部

分优势细菌门如拟杆菌门和变形菌门相对丰度则与之极显著负相关（Ｐ＜０．０１），可能是由于 ｐＨ 激发了重金属

的生物毒性，造成部分细菌门相对丰度减少。 放线菌门是土壤团聚体的重要组成部分，与团聚体的稳定性关

４２４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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系密切。 本研究中，放线菌门相对丰度与黏粒、粉粒呈正相关关系，而与砂粒呈负相关。 可能与生物结皮层具

有明显富集细颗粒物的能力有关［３６］。 由于工矿区生物结皮富集大量富含养分和有机质的大气降尘，可为细

菌群落提供更多的可用生态位，表现为试验区生物结皮具有更高的 α 多样性。
３．２　 生物结皮细菌群落对重金属污染的响应

测序结果表明变形菌门、放线菌门、酸杆菌门为 ２ 个样地内生物结皮 Ａ、Ｂ 层门水平上的优势细菌群落，
这与荒漠区的研究结果相类似［３７—３８］。 封育区和工矿区 ２ 类生物结皮的门水平优势菌群相似，但相对丰度存

在差异，可能是重金属元素的直接干扰，亦或是重金属的入侵改变了生物结皮的物种组成和土壤性状。 其中，
放线菌门相对丰度最高且工矿区高于封育区，主要是由于放线菌门对贫瘠环境具有较高的耐受性和适应

性［３９］，此外，放线菌门对金属毒性比较敏感，对重 Ｃｄ 污染耐受性强。 研究区 Ｃｄ 严重超标，刺激了放线菌门的

金属抗性［４０］。 其次为变形菌门，作为一种可在高污染水平环境中存活的重金属耐性细菌，其多样化的能量利

用途径，有利于变形菌门在矿区广泛存在［４１］。 酸杆菌门适生于碳源贫瘠的寡营养生存环境，对高重金属浓度

有强大的抵抗力并作为矿区的优势细菌门存在［４２］。 研究表明土壤的非生物性质是土壤细菌群落结构和组成

的主要调节因子，如 ｐＨ、电导率和有机碳等会影响土壤重金属的赋存状态和生物学毒性，从而使细菌群落发

生变化［４３］。 而本研究中，２ 种生境中的 ２ 类生物结皮的 Ａ、Ｂ 层土壤理化因子存在显著差异，受 ｐＨ、电导率和

有机碳的影响表现为重金属污染程度更高的 Ａ 层细菌群落 α 多样性均低于 Ｂ 层，工矿区 α 多样性高于封育

区。 但分属于不同生境的同类结皮各层次细菌群落相似，这与高天鹏等［３５］的研究结论相似。
细菌群落对重金属污染的响应因重金属种类而异。 本研究中，工矿区的重金属污染属复合污染。 而细菌

对重金属污染的耐受性会因土壤环境因子、重金属类别、赋存状态等而异。 优势细菌门相对丰度变化对各类

重金属元素污染及综合污染的响应既有共性，也有不同。 具体表现为绿弯菌门、厚壁菌门、装甲菌门、迷踪菌

门是受重金属影响较大的微生物群落，与本研究涉及的重金属相关性较为显著，而其他优势细菌门相对丰度

与各类重金属含量并无一致性相关关系，且相关性大多不显著。 猜测这可能取决于有效态重金属的浓度和土

壤本身的理化性质［４４］。 除重金属外，理化性质与优势细菌群落之间也存在相关性。 机械组成对酸杆菌门、厚
壁菌门、迷踪菌门影响较大，有机碳和养分显著影响装甲菌群落。 冗余分析结果表明，重金属 Ａｓ、Ｐｂ、土壤黏

粒含量和 ｐＨ 是影响当地细菌群落结构的主要土壤理化因子（Ｐ＜０．０５）。 说明生物结皮在改善土壤理化性质

的同时，会通过影响一些重金属的赋存状态和生物学毒性而对细菌群落结构和多样性产生影响。
生物结皮各层次土壤细菌群落结构和多样性可以反映其受重金属污染的程度，鉴于细菌群落种类众多且

部分细菌对重金属具有耐受性和特异性，其相对丰度和多样性指标会因重金属污染程度发生相应变化。 细菌

群落多样性和丰度的变化既体现了细菌群落对重金属污染的适应与响应，也反映了土壤细菌群落在对重金属

污染物的生物转化中随着污染物的浓度和种类发生的适应性进化。 生物结皮是富集大气降尘重金属、修复污

染土壤的潜在理想材料，而利用微生物活细胞吸附重金属是未来生物吸附领域的研究方向［４５］，因地制宜培育

生物结皮中具有重金属抗性的细菌群落则可为工矿区的重金属污染土壤的生态修复提供天然原材料。

４　 结论

本研究涉及的两类生物结皮分处于不同生境，大气降尘来源、组成的差异使生物结皮土壤理化性质差异

显著。 生物结皮对源自大气降尘的重金属元素均具有显著的表层富集作用。 由于不同类型生物结皮富集重

金属污染的能力不同，不同生物结皮各层次土壤重金属污染程度存在显著差异。 变形菌门、放线菌门、酸杆菌

门是研究区域的优势门类细菌，但受土壤理化性质和重金属污染程度的影响，不同生境优势细菌门相对丰度

存在差异。 相关性分析和冗余分析结果表明，重金属 Ａｓ、Ｐｂ、土壤黏粒含量和 ｐＨ 是影响当地细菌群落结构的

主要驱动因子。
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