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不同程度重金属污染对稻田土壤真菌群落结构的影响
① 
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卞荣军，李恋卿，潘根兴 

(南京农业大学农业资源与生态环境研究所，南京  210095) 

摘  要：为了研究土壤真菌群落结构在不同程度重金属污染中的变化，本文用 Illumina HiSeq高通量测序技术分

析了苏南地区某金属冶炼厂和加工产业区的重金属污染水稻土的真菌群落结构，发现不同程度重金属污染对水稻季土

壤真菌丰度和群落结构均有显著影响。经过真菌主成分分析发现，PC1影响因素对样品处理差异的贡献率是 35.96%，

PC2 影响因素对样品处理差异的贡献率是 21.48%；通过真菌冗余度分析发现，重金属 Pb 和 Cu 污染对土壤真菌群落

结构的影响显著；通过对真菌属水平的相对丰度分析表明，重金属污染会显著降低敏感真菌的丰度，如被孢霉属相对

丰度最高降低了 87.50%、木霉属最高降低了 99.46%、离壳菌属和菇属最高降低了 100.00%，同时耐性真菌的相对丰

度会提高，如类球囊霉属的相对丰度最高增加了 98 倍、四枝孢霉属最高增加了 56 倍、根囊壶菌属最高增加了 2.62

倍。综上所述，不同程度重金属污染对稻田土壤真菌群落结构有显著影响，且随着污染程度的增加，抗逆真菌相对数

量和种类显著增加，敏感真菌的相对数量急剧减少，真菌群落结构随着重金属污染程度增加进一步分化。 
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重金属在土壤中不易被微生物所分解，只能在环

境中迁移、转化，并不断积累，当超过一定限度时便

对植物和土壤微生物产生毒害作用，从而破坏土壤生

态系统平衡，进而影响整个环境系统的功能[1-2]。土

壤微生物是维持土壤生物活性的重要组分，在地球生

物化学循环过程中扮演重要角色，几乎参与土壤中一

切生物和生物化学反应，包括对动植物残体的分解、

养分的贮藏转化、水分入渗、气体交换、土壤结构的

形成与稳定、有机物的合成及异源生物的降解等方面
[3]，与土壤中的动植物相比土壤微生物群落结构组成

对外界环境污染干扰更加灵敏。因此，土壤微生物群

落结构是表征土壤生态系统群落结构和稳定性的重

要参数，能够较好地指示土壤环境污染状况[4]。而真

菌则对重金属污染较细菌敏感，土壤重金属污染可显

著减少真菌生物量、改变真菌群落组成[5-7]。 

土壤真菌作为土壤微生物中重要的种类之一，参

与有机质分解，促进物质循环，为植物提供养分，是

生态系统健康的指示物种[8]。与细菌相比，真菌利用

等量底物时，可以形成更多的自身生物量，且真菌能

量流的周期较长[9-10]。真菌不仅能分泌胞外酶，而且

其菌丝具有机械穿插作用，共同降解土壤中难降解的

纤维素和木质素[11-12]，因此真菌可以更有效地利用有

机底物，是土壤有机质分解和转化的积极参与者。因

此，虽然真菌数量不及细菌和放线菌，但真菌呼吸作

用所释放的 CO2 占土壤总呼吸作用的 81% ~ 

95%[13-14]，在陆地生态系统碳循环中占有重要地位。

土壤重金属污染可能会通过减少微生物对单一碳底

物的利用能力，而减少群落的多样性和改变其群落结

构。如在重金属污染的稻田土壤中，重金属污染降低

了微生物生物量和真菌优势度，提高了代谢商，从而

改变了稻田土壤中与碳素周转相关的生物化学过程

及 CO2 排放
[15]。外界干扰如杀菌剂的使用、重金属

污染等，会影响真菌群落结构或改变丰富度，进而影

响土壤有机质的降解[16-17]。不同程度的重金属污染可

能对土壤真菌的碳利用效率影响不同，如在培养条件

下，土壤中较低浓度的重金属污染可刺激土壤呼吸和土

壤碳代谢作用，而较高浓度的重金属污染则会抑制微生

物的分解活动从而导致土壤有机碳矿化率降低[18]。研
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究表明长期 Cd、Pb、Cu、Zn的复合污染降低了稻田

土壤微生物生物量，污染程度越高，微生物生物量越

低，且土壤微生物生物量与土壤有效 Cd、Pb、Cu、

Zn 的含量呈显著负相关关系[19]。重度重金属污染可

以显著降低微生物多样性指数，导致微生物群落结构

发生实质性变化[20]，但在长期重金属污染的田间环

境中真菌群落结构是如何随重金属污染程度的变化

而变化还需要进一步研究。  

随着现代生物技术的发展和分子生物技术水平

的提高，在分子水平上研究重金属污染对土壤微生物

群落结构的影响已经成为可能。本研究利用 Illumina 

HiSeq 高通量测序技术分析了不同程度重金属污染

水平下稻田土壤真菌的群落结构差异，研究了不同程

度重金属污染对土壤中不同菌群的影响，探讨了土壤

中重金属耐性菌和敏感菌的变化，以期为重金属污染

下水稻土有机碳稳定性机制的研究提供生物学方面

的参考。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

供试土壤为水稻土-普通铁聚水耕人为土，土壤

样品于 2015年 10月 28日采自苏南宜兴地区某金属

冶炼厂和加工产业区的 Pb-Cd 污染水稻土，在污染

源的下风向分别选取距污染源 120 m(P1)、80 m(P2)、

60 m(P3)、30 m(P4)及 10 m(P5)的土样代表不同污染 

程度的土壤样品，并选取邻近农作相同的未污染田块

作为对照(P0)。采样时各处理随机 3点采集 0 ~ 15 cm

土壤样品，田间混合后装袋，将土样盛于保鲜箱内带

回实验室，分出部分鲜样置于 –80 ℃ 冰箱中保存，

供土壤总 DNA提取；剩余土壤样品剔除植物残体和

石块后，风干，研磨后分别过 20目和 100目筛，过

20目筛土壤用于测定土壤 pH、CEC，过 100目筛土

壤用于测定土壤有机质、全氮、全磷、全钾及土壤重

金属含量。 

1.2  试验方法 

1.2.1  供试土壤基本性质测定    供试土壤的基本

理化性质参照《土壤农化分析》[21]相关方法测定。

土壤 Pb、Cd、Cu、Zn全量用王水-高氯酸消化[22]，

土壤重金属有效态含量采用 DTPA浸提，其中 Cu和

Zn采用火焰原子吸收分光光度法测定，Cd、Pb采用

石墨炉原子吸收分光光度法测定。 

评价土壤重金属污染水平高低，常用内梅罗污染

指数[23]表示。内梅罗指数的计算公式如下：Pn= {[(Pi

均)2+(Pi 最大)2]/2}1/2，式中 Pi 均 和 Pi 最大 分别是平均单

项污染指数和最大单项污染指数，内梅罗指数的计算

参照国家土壤环境质量标准(GB15618-2008)。 

表 1为供试土壤样品的基本理化性质，因为试验

地是一直作为农用地使用，各养分含量差异不显著。

表 2是供试土壤样品的重金属全量和DTPA浸提有效

态重金属含量，根据国家土壤环境质量标准，综合评 

表 1  供试土壤样品基本性质 
Table 1  Basic characteristics of tested soils 

土壤 pH (H2O) 有机质 (g/kg) CEC (cmol/kg) 全氮 (g/kg) 全钾 (g/kg) 全磷 (g/kg) 

P0 6.07 53.34 19.95 0.49 14.45 0.44 

P1 6.20 53.07 18.70 0.45 14.12 0.39 

P2 6.17 57.26 19.47 0.60 15.58 0.28 

P3 6.14 61.07 19.15 0.55 15.41 0.61 

P4 5.84 67.61 19.90 0.53 14.56 0.63 

P5 6.00 62.41 24.25 0.63 15.38 0.36 

表 2  不同程度重金属污染下土壤重金属含量和内梅罗综合指数 
Table 2  Heavy metal contents and Nemerow pollution index in different gradients of heavy metal-polluted soils 

土样 重金属全量(mg/kg) 0.005 mol/L DTPA有效态重金属(mg/kg) 

 Pb Cd Cu Zn 

内梅罗指

数(P 综) Pb Cd Cu Zn 

P0 39.68 ± 3.93 d 1.30 ± 0.56 e 40.49 ± 8.92 d 82.73 ± 12.34 c 1.02 15.42 ± 3.45 e 0.78 ± 0.15 e 2.58 ± 0.56 e 1.31 ± 0.28 d

P1 106.83 ± 19.29 c 2.60 ± 0.27 de 55.48 ± 5.55 c 103.73 ± 3.37 bc 2.04 29.38 ± 0.76 d 2.09 ± 0.23 de 4.12 ± 0.48 d 1.44 ± 0.28 d

P2 123.92 ± 3.00 c 3.75 ± 0.11 cd 69.21 ± 5.97 b 112.47 ± 8.29 bc 2.93 40.94 ± 3.72 c 3.49 ± 0.28 cd 5.20 ± 0.09 c 1.93 ± 0.32 cd

P3 290.94 ± 29.42 b 5.03 ± 0.21 c 74.02 ± 1.90 b 110.01 ± 7.85 bc 3.96 42.77 ± 2.91 c 4.70 ± 0.45 c 5.87 ± 0.39 b 2.78 ± 0.06 bc

P4 379.96 ± 82.63 a 7.40 ± 0.69 b 79.55 ± 2.48 b 137.20 ± 18.31 b 5.75 66.09 ± 3.30 b 7.28 ± 0.41 b 5.93 ± 0.09 b 3.35 ± 0.28 b

P5 368.29 ± 32.70 a 21.13 ± 2.32 a 101.24 ± 9.38 a 361.68 ± 30.09 a 15.74 134.73 ± 3.37 a 12.96 ± 2.09 a 9.24 ± 0.18 a 22.13 ± 1.35 a

注：同列数据小写字母不同表示不同土样间差异显著 (P < 0.05)；土壤综合污染程度分级：P 综≤0.7 安全；0.7＜P 综≤1.0 警戒线；

1.0＜P 综≤2.0 轻污染；2.0＜P 综≤3.0 中污染；P 综＞3.0 重污染。 
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价指标内梅罗指数的计算结果表明，无污染稻田内梅

罗指数最低，污染区域越靠近污染源点的稻田，内梅

罗指数越高，且主要污染因子为 Pb、Cd。 

1.2.2  土壤微生物基因组 DNA的提取    取 0.30 g

土样提取总 DNA，使用 DNA快速提取试剂盒(Power 

Soil，Mo Bio公司)，按操作说明进行。DNA提取完

成后，用 1.5% 的琼脂糖凝胶电泳检测质量，并对土

壤总 DNA 的浓度进行测定，测定采用 NanoDrop 

ND-1000微量分光光度计。 

1.2.3  土壤真菌丰度的测定——定量 PCR 技术    土

壤真菌 18S rRNA 基因拷贝数采用荧光定量 PCR 的

方法进行测定。定量试剂采用 SYBR®Premix EX 

TaqTM (Takara Bio, Otsu, Shiga, Japan)反应液，实验在

iCycler IQ5定量 PCR仪(Bio-Rad, Hercules, CA)上进

行，定量反应体系为 20 μl，包括 1 μl的 DNA模板，

10 μmol/L上、下游引物各 0.4 μl，7.8 μl灭菌双蒸水

和 10.4 μl扩增酶混合物。所用引物及 PCR扩增程序

见表 3。 

表 3  定量 PCR 分析所用目的基因的引物序列及扩增程序 
Table 3  Primer sets and thermal profiles used for Quantitative PCR of target gene 

目的基因 引物名称 引物序列(5′-3′) 长度 扩增程序 参考文献 

Fung ATTCCCCGTTACCCGTTG 真菌 18S    

rRNA区片段 NS1 GTAGTCATATGCTTGTCTC 

300 bp 95 °C 3 min；95 °C 1 min, 57 °C 1 

min, 72 °C 1 min，40个循环 

May等[24] 

 
1.2.4  Illumina HiSeq 高通量测序    随着分子生物学

技术的发展，土壤微生物学研究专家开发出一系列研究

土壤微生物群落结构的方法，如 PCR-DGGE、PLFA、

BIOLOG，而这些方法往往会低估土壤微生物群落结构

组成。随着高通量测序技术的发展，因其能够较为全面

和准确地反映土壤微生物群落结构，并能较为客观地反

映其中低丰度的重要功能微生物等优势，已逐渐成为土

壤微生物学研究中最先进的测序手段。目前，应用于微

生物测序的常见平台有 454、Illumina 测序平台，其中

Illmina 公司包含有 HiSeq 和 MiSeq 测序平台，基于

Solexa 技术，其基本原理是单分子簇边合成边测序

(Sequencing by Synthesis，SBS)和 dNTP可逆终止化学反

应，该测序方法的主要优点是通量高、准确率高以及成本

低等[25-27]。本试验研究采用 Illumina HiSeq高通量测序技

术，图 1为测序原理图，表 4 是测序所用引物序列。 

 

图 1  测序原理图 
Fig.1  Principle of High-throughput sequencing 

表 4  高通量测序引物序列 
Table 4  Primer sets of High-throughput sequencing 

测序类型 引物名称 引物序列 备注 

ITS1F 5′-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3′ 真菌 ITS 

ITS2R 5′- GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3′ 

PE250平台 

 

1.3  数据分析方法 

Illumina HiSeq高通量测序数据统计分析：对原

始数据进行 QC之后，用 usearch软件对数据进行去

嵌合体和聚类的操作，usearch 聚类时，先将 reads

按照丰度由大到小排序，通过 97% 相似度的标准聚

类，得到 OUT，每个 OUT被认为可代表一个物种。

在聚类过程中利用 denovo 方法去除嵌合体。接下来

对每个样品的 tags 进行随机抽平处理，并提取对应

的 OUT 序列。然后使用 Qiime 软件，做 alpha 多样 

性指数的稀释曲线，根据稀释曲线选择合理的抽平参

数，利用 Qiime软件对得到的抽平后 OUT进行分析，

首先从 OUT 中分别提取一条 reads 作为代表序列，

使用 uclust方法，将该代表序列与 ITS数据库比对，

从而对每个 OUT进行物种分类。归类后，根据每个

OUT中序列的条数，从而得到 OUT丰度表，最后根

据该OUT丰度进行后续分析 (数据库为：Findley ITS 

Database(ITS))。 

数据处理用 Excel 2003完成，采用 SPSS 20.0统
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计软件进行单因素方差分析(LSD法)，处理之间的显

著性分析均在 P<0.05 水平下进行。 

2  结果与分析 

2.1  高通量测序序列预处理结果 

不同程度重金属污染水平下真菌群落结构的变

化通过 Illumina HiSeq高通量测序进行分析，高通量

测序获得了 883 206条原始序列，除去质量差的及嵌

合体的序列，保留了 863 969 个序列，平均长度为

240.14 bp。利用 usearch在 0.97相似度下进行聚类，

对聚类后的序列进行嵌合体过滤后得到 1 926 个

OUT，平均每个样品有 544 ± 26.95个 OUT。由于不

同样本对应的 reads数量差距较大，为了保证后期分

析结果合理，对每个样本的数据进行随机抽平处理，

抽平参数根据 alpha多样性指数的稀释曲线确定为 39 

705条 reads，抽平后总 OUT数是 1 926，平均 OUT

数是 543.81。 

2.2  不同程度重金属污染土壤的真菌丰度及多样

性分析 

由表 5可知，与对照 P0相比，重金属污染土壤的

真菌丰度均显著减少，但不同浓度重金属污染处理之间

的差异不显著。真菌的香浓指数和辛普森指数均没有显

著差异，但是重金属污染对真菌的丰富度有显著影响，

与对照相比，P5处理 Chao1指数虽然增加，但是差异

不显著，中、低浓度重金属污染差异显著，丰富度指数

显著降低，且随着污染程度的降低，丰富度指数降低。 

表 5  不同程度重金属污染土壤真菌的丰度、多样性指数及丰富度指数 
Table 5  Abundances, Diversity and Richness indexes of soil fungi in different gradients of heavy metal-polluted paddy soils 

土样 拷贝数(×108 copies/g) 香农多样性指数 辛普森多样性指数 Chao 1丰富度估计量 

P0 6.33 ± 4.65 a 5.58 ± 0.45 ab 0.93 ± 0.025 a 661 ± 8.04 a 

P1 1.37 ± 0.40 b 5.36 ± 0.31 b 0.94 ± 0.017 a 475 ± 34.12 c 

P2 2.89 ± 0.73 ab 5.55 ± 0.07 ab 0.95 ± 0.008 a 574 ± 42.27 b 

P3 1.67 ± 0.22 b 5.83 ± 0.11 ab 0.95 ± 0.006 a 590 ± 24.19 b 

P4 2.26 ± 0.46 b 5.49 ± 0.18 b 0.94 ± 0.010 a 560 ± 39.01 b 

P5 2.04 ± 0.23 b 5.99 ± 0.15 a 0.96 ± 0.009 a 681 ± 9.02 a 

注：同列数据小写字母不同表示不同土样间差异显著(P < 0.05)。 

 

2.3  不同程度重金属污染土壤的真菌群落结构主

坐标分析 

通过对不同程度重金属污染下土壤真菌的主坐

标分析发现(图 2)，各处理间真菌群落结构发生明显

的变化。PC1、PC2、PC3 影响因素对样品处理差异

的贡献率分别为 35.96%、21.48%、11.71%，并将离

污染源不同距离的采样点明显区分，大致呈现随着距

污染源距离由远到近，PC1值呈现逐渐增大的趋势。

P5 样品作为高浓度重金属污染样品，与其余处理明

显分开，说明该样品的真菌群落结构组成与其他样品

有显著差异，P3、P4 样品作为中浓度重金属污染样

品其真菌群落结构组成较相近，P1、P2 样品作为低

浓度重金属污染样品其真菌群落结构组成较相近，且

高中低 3个程度重金属污染样品与对照 P0相比，真

菌群落结构组成差异显著。 

2.4  不同程度重金属污染土壤的真菌类群分析 

由图 3可知，在所有土壤样品中检测到 7个真菌

门，子囊菌门(Ascomycota)为最优势门，其次是接合

菌门(Zygomycota)和担子菌门(Basidiomycota)，相对

丰度较少的是壶菌门 (Chytridiomycota)、球囊菌门

(Glomeromycota)、Rozellomycota 和新丽鞭毛菌门

(Neocallimastigomycota)。其中 Basidiomycota随着重

金属污染程度增加其相对丰度减少，而 Chytridiom-

ycota 随着重金属污染程度增加其相对丰度增加，但

是这两个门的真菌丰度在不同污染水平下差异均不

显著；Zygomycota 的相对丰度随着重金属污染程度

降低而显著增加，与对照 P0相比，P3、P4样品其丰

度差异不显著，P1、P2样品中显著降低，在 P5中最

小；Ascomycota 在重金属污染样品中的丰度与对照

P0相比均显著增加；与对照 P0相比，Glomeromycota

相对丰度随着样品受重金属污染程度增加而增大，P4

处理相对丰度最大；Rozellomycota 的相对丰度在高

污染样品 P5中最高，并与其他处理相比差异显著；

Neocallimastigomycota 在 P3 样品中丰度最高，与其

他处理相比差异显著。 

进一步分析不同程度重金属污染对不同真菌属

水平分布产生的影响，由表 6可知，粪伞属(Bolbitius)、

假酵母状菌属(Pseudozyma)及烟管霉属(Bjerkandera)

在各土样间均不存在显著差异。被孢霉属(Mortierella)

在 P0样品中丰度最大，与 P3、P4土样差异不显著，

与其他土样相比差异显著，且高浓度重金属污染的

P5 样品其丰度最小。拟拱顶菌属(Gamarophyllus)和 
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图 2  不同程度重金属污染土壤的真菌主坐标分析 
Fig. 2  Principal coordinate analysis of fungal in different gradients of heavy metal-polluted paddy soils 

 

 

图 3  不同程度重金属污染土壤中主要真菌门的相对丰度 
Fig. 3  Relative abundance of major fungal phylum in different gradients of heavy metal-polluted paddy soils 

 
单端孢霉属(Trichothecium)均在 P1样品中丰度最高，

且与其他样品差异显著；田头菇属(Agrocybe)在 P2

样品中丰度最高，且与其他样品差异显著。这表明此

3种真菌在较低浓度重金属污染中可以正常生长，甚

至低浓度重金属会刺激其生长，增加其丰度；但高浓

度重金属污染，毒性增强，会抑制其生长，从而降低

其相对丰度。离壳菌属(Apodus)和菇属(Hypholoma) 

均在 P0样品中其丰度最高，且与其他样品处理差异

显著，这表明这两种真菌属对重金属污染敏感，重金

属污染显著影响其生长。穗葡萄孢菌属(Stachybotrys)

在高浓度重金属污染样品 P5中丰度最高，且与其他

样品中的丰度有显著差异，说明这种真菌在高浓度重

金属污染土壤中可以更好地生长，高浓度重金属污染

促进其生长。木霉属(Trichoderma)在高浓度重金属污

染样品 P5中丰度最低，显著低于其他土壤样品，说

明高浓度重金属污染抑制其生长。镰刀菌(Fusarium)

的相对丰度在 P0 与 P1、P2、P3 没有显著差异，在

P4、P5 样品中显著降低，表明镰刀菌不耐高浓度重 

金属污染，当重金属污染程度较大时其丰度显著降

低。水玉霉属(Piobolus)、四枝孢霉属(Tetracladium)、

无足孢壳属 (Apodospora)及根囊壶菌属 (Rhizophy-

dium)这 4个真菌属均在 P0和 P5样品中其丰度出现

显著差异，P0与其他样品均没有显著差异，说明这 4

种真菌能承受一定浓度的重金属污染，当重金属污染

程度较大时，其生长遭到抑制，丰度显著降低。类球

囊霉属(Paraglomus)在 P4 样品中其丰度最大，与其

他处理的差异显著，在 P0样品中丰度最小，表明这

种真菌随着重金属污染程度的增加，其丰度增加，当

达到最适重金属浓度时达到最大丰度，重金属污染程

度再增加会降低其丰度。 

2.5  不同程度重金属污染土壤的真菌群落结构组

成与环境因子的冗余分析 

为进一步了解土壤不同重金属污染元素与真菌

群落结构多样性变化的对应关系，引入了 RDA分析。

由图 4 可知，重金属污染对真菌群落结构的影响显

著，影响程度最大的环境因子是全量 Pb和全量 Cu， 
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表 6  不同程度重金属污染下土壤优势真菌属的相对丰度(%) 
Table 6  Relative abundance of superiority fungal genus in different gradients of heavy metal-polluted paddy soils 

真菌属 P0 P1 P2 P3 P4 P5 

Mortierella 16.88 a 11.39 bc 8.93 c 15.14 ab 16.60 a 2.11 d 

Bolbitius 8.77 a 0.01 a 0 a 0.17 a 0.03 a 0 a 

Camarophyllus 1.57 b 6.10 a 1.20 b 0 b 0 b 0 b 

Trichoderma 1.84 a 1.71 a 2.29 a 1.35 a 1.36 a 0.01 b 

Paraglomus 0.02 d 0.29 cd 0.61 c 0.33 cd 1.98 a 1.03 b 

Rhizophlyctis 0.03 b 0.33 b 0.66 ab 1.86 a 0.76 ab 0.32 b 

Fusarium 1.08 ab 0.70 b 0.66 b 1.27 a 0.05 c 0.08 c 

Podospora 1.08 a 0.05 b 0.21 ab 0.42 ab 1.01 ab 0.28 ab 

Apodus 1.83 a 0 b 0 b 0 b 0 b 0 b 

Penicillium 0.10 c 0.28 ab 0.31 ab 0.16 bc 0.36 a 0.22 abc 

Stachybotrys 0.03 b 0.12 b 0.27 b 0.26 b 0.04 b 0.68 a 

Hypholoma 1.15 a 0 b 0 b 0 b 0 b 0 b 

Tetracladium 0.01 b 0.05 b 0.03 b 0.17 ab 0.28 ab 0.57 a 

Pilobolus 0.07 b 0.07 b 0.23 b 0.14 b 0.04 ab 0.41 a 

Pseudozyma 0.51 a 0.01 a 0.01 a 0.24 a 0.03 a 0.04 a 

Bjerkandera 0 a 0 a 0.80 a 0 a 0 a 0 a 

Apodospora 0.05 bc 0.01 c 0 c 0.22 ab 0.19 abc 0.29 a 

Agrocybe 0.02 b 0.01 b 0.67 a 0.02 b 0 b 0 b 

Trichothecium 0.08 b 0.37 a 0.08 b 0.06 b 0.01 b 0.05 b 

Rhizophydium 0.08 b 0.01 b 0.03 b 0.09 ab 0.12 ab 0.29 a 

Other 64.8 78.5 82.99 78.1 77.12 93.62 

注：数据是平均值，同一行数据小写字母不同表示同一真菌属相对丰度在不同土样间差异达到 P<0.05显著水平。 

 

 

图 4  不同程度重金属污染土壤真菌冗余分析(RDA) 
Fig. 4  Redundancy analysis of fungal in different gradients of heavy metal-polluted paddy soils 
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其次是有效态 Cu 和 Pb。其中全量 Pb 与 Cd、Zn 呈

负相关关系，与 Cu是正相关关系；有效态 Zn与 Cd

呈负相关关系，与 Cu、Pb 呈正相关关系。总量 Pb

对样品的影响程度最大，对真菌群落结构的影响差异

显著。 

3  讨论 

不同重金属元素对土壤真菌群落结构影响不

同。本研究通过 RDA 分析发现，重金属 Pb 和 Cu

污染对真菌群落结构的影响最显著，Cd 次之，Zn

的影响最小，且 Cd、Pb、Cu和 Zn 4种金属元素对

真菌群落结构的复合效应机制表现为协同效应和拮

抗效应并存，这与韩桂琪等[28]研究结果相似。在对

重金属污染下红壤微生物群落结构变化的研究中发

现，Cd、Cu对供试土壤微生物学指标的毒性影响较

为明显，Zn 次之，Pb 的影响最小[29]；杨晔等[30]认

为 Cd 对真菌的抑制比较明显。造成这种不同重金

属元素影响能力不同的原因可能是供试土样的重金

属元素浓度、土壤类型和基本性质等不同，从而使

不同重金属元素的生物毒性出现差异。 

野外长期的重金属污染会显著降低真菌丰度，

改变土壤中微生物耐性菌的比例。通过分析不同程

度重金属污染下稻田土壤真菌属水平下的相对丰度

变化情况可知，类球囊霉属、青霉属等真菌其相对

丰度均在重金属污染严重的土壤样品中存在显著增

加趋势，其中类球囊霉属随着重金属污染程度增加，

其相对丰度显著增高，说明这类真菌对重金属有一

定的耐性。这与孔凡美[31]的研究结果相似，其在沈

阳矿区重金属污染土壤中发现类球囊霉属的相对丰

度显著增高，而类球囊霉属中有些菌种属于丛枝菌

根真菌，对重金属污染具有较强的耐性和适应能力，

这些丛枝菌根真菌能够改善植物生长状况，减轻重

金属对植物的毒害。杜立栋等[32]研究发现某株青霉

菌真菌可富集土壤中的可溶态铅离子，最高富集率

达 96.54%，而青霉能够产生草酸与重金属发生化

学反应，生成不溶性的草酸盐，减少 Pb 的毒性。

在高浓度铜离子培养基中，真菌抗铜菌株青霉可以

诱导细胞合成高浓度的甘油帮助其排出过量的铜

离子[33]。这些研究结果均表明，重金属污染会增加

耐性菌的数量，改变土壤中的优势菌群结构，进一

步改变微生物群落结构。 

重金属污染还会显著影响土壤中敏感菌的比

例。本研究中被孢霉属、离壳菌属与菇属对重金属

比较敏感，在重金属污染水稻土中其相对丰度均明 

显降低，且被孢霉属相对丰度随着重金属污染程度

增加而显著降低。被孢霉属可生产多不饱和脂肪酸，

是被认为最有前途的工业生产多不饱和脂肪酸的微

生物，而且被孢霉属有的菌种可以兼性寄生于线虫

卵囊、卵和雌虫，杀死线虫[34-35]。木霉属和镰刀菌

的相对丰度只在重金属污染严重的土壤样品中显著

降低，可能原因是这两种真菌具有一定的重金属抗

性，但是当重金属浓度过高时，其生长受到显著抑

制，相对丰度显著降低。木霉属的某些菌种如绿色

木霉菌对重金属污染有一定的耐受能力，能耐受

Pb2+ 浓度为 2 000 mg/L[36]，已有研究也发现了一种

耐受重金属的非致病内生尖孢镰刀菌可以促进超积

累植物提取和积累重金属的功能[37]，而从铅锌尾矿

废弃地分离出耐重金属 Cd的尖孢镰刀菌的耐 Cd浓

度是 15 mmol/L[38]。 

这些研究均表明，长期重金属污染胁迫会改变

真菌群落结构组成，使某些在没有污染胁迫的土壤

中不占优势，但具有某些特殊功能而在重金属污染

环境中正常生活的微生物成为优势种群。造成这种

现象的可能原因是，重金属污染胁迫改变原有的群

落结构内部种群竞争关系，导致原来的优势种群失

去优势地位，耐性菌群快速生长，成为重金属污染

环境中的优势种群[39]；或者是一部分微生物在长期

重金属污染环境中产生的重金属抗性，保护了其他

种群的微生物，从而使重金属污染土壤的优势种群

发生了明显改变[40]。 

4  结论 

综上所述，重金属污染会显著改变土壤真菌的丰

度和群落结构，其中重金属 Pb 和 Cu 对真菌群落结

构的影响最大，且随着污染程度增加，真菌群落结构

组成发生了显著变化，抗逆真菌相对数量和种类显著

增加，敏感真菌的相对数量急剧减少，如对重金属较

敏感的被孢霉属等的相对丰度显著降低，而耐性菌如

类球囊霉属的相对丰度显著增加，敏感菌降低，耐性

菌增加，且随着污染程度的增加，微生物群落结构进

一步分化，这使得微生物群落对环境胁迫的适应能力

进一步增强。 
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Effects of Different Gradients of Heavy Metal Contamination on Soil 
Fungi Community Structure in Paddy Soils 

YAN Hua, OUYANG Ming, ZHANG Xuhui*, YING Duo, ZHAO Xijun, ZHANG Yujiao, ZHENG Jufeng, 
LIU Xiaoyu, BIAN Rongjun, LI Lianqing, PAN Genxing 

(Institute of Resource, Ecosystem and Environment of Agriculture, Nanjing Agricultural University, Nanjing  210095, China) 

 

Abstract: Fungi community structure in paddy soils in south Jiangsu under different gradients of heavy metal pollution 

was analyzed in order to study the impact of heavy metal pollution on the microbial variability. The results showed that heavy 

metal pollution has significant impact on fungi number and community structure in paddy soil. Principal coordinate analysis 

(PCoA) revealed that the first and second components accounted for 35.96% and 21.48% of contribution rates, respectively. The 

results of redundancy analysis (RDA) showed that Pb and Cu greatly influenced fungi community structure. Relative abundance 

analysis of fungi at genus taxonomic level showed that heavy metal pollution significantly reduced the population of sensitive 

fungi but increased the population of patience fungi. Sensitive fungi genus included Mortierella, Trichoderma, Apodus and 

Hypholoma, wheras patience fungi genus included Paraglomus, Tetracladium and Rhizophydium. In conclusion, heavy 

metal-contamination can significantly influences soil fungi community structure in paddy soils, increasing heavy metal 

concentration can increase the population and diversity of heavy metal tolerant fungi and decrease sensitive fungi, which furtherly 

increases the differentiation of the structure of fungi community. 

Key words: Heavy metal pollution; Paddy soil; Fungi community structure; Illumina HiSeq sequencing 

 


