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磷化工区农田土壤中丰富和稀有细菌群落构建过程及功能差异①
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环境研究所，山地表生过程与生态调控重点实验室，成都  610041) 

摘  要：运用高通量测序技术，研究了磷化工区盛行风向下方不同距离农田表层土壤中细菌丰富和稀有亚群的群落结构、构建过程

和功能差异。结果表明：放线菌门(Actinobacteria)、变形菌门(Proteobacteria)和绿弯菌门(Chloroflexi)是研究区表层土壤细菌丰富和

稀有亚群中的优势菌门。靠近化工区的高镉含量土样中(D1)两种细菌亚群的多样性低于其他距离较远的低镉含量样品，且亚群群落

组成不同，但功能组成无明显差异。相关分析表明，土壤 pH和镉含量是影响两种细菌亚群的主要因素，其中前者更为关键。稀有

细菌亚群的群落和功能多样性均高于丰富细菌亚群。中性模型分析表明，丰富细菌亚群和稀有细菌亚群的群落构建过程分别由随机

性和确定性过程主导。 
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Community in Farmland Soil near Phosphorus Chemical Industrial Area 
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Abstract: This study used high-throughput sequencing technology to analyze the community structures, assembly processes, and 

functional differences of abundant and rare bacterial sub-communities in the farmland topsoils with different distances below the 

prevailing wind direction of a phosphorus chemical industrial area. The results showed that Act inobacteria, Proteobacteria and 

Chloroflexi were the dominant bacterial phyla in both sub-communities. The diversities of two sub-communities in soil sample 

close to industrial area with high Cd content were lower than those in the other distant soils with low Cd contents. Significant 

differences in community compositions were observed between these two soil types, while their functional compositions were 

similar. Correlation analysis showed that soil pH and Cd were the main factors affecting the two bacter ial sub-communities, with 

the former being more critical. Rare bacteria maintained higher community and functional diversity compared to abundant 

bacteria. Neutral modeling analyses indicated that community assembly processes of abundant and rare bacterial  sub-communities 

were represented by stochastic and deterministic processes, respectively.  

Key words: Phosphorus chemical industrial area; Farmland soil; Bacterial sub-communities; Assembly process; Functional 

difference 

 

长期的磷矿石生产加工活动过程中，其伴生的

大量重金属也会进入周边土壤环境，导致重金属污

染 [1]。微生物参与了土壤中元素循环和污染物降解等

诸多生态过程，在提高土壤质量和生产力方面起着至

关重要的作用[2]。土壤微生物群落结构和多样性的变

化直接反映了土壤重金属污染水平[3]。研究发现，重



142 土      壤 第 57卷 

http://soils.issas.ac.cn 

金属含量与土壤微生物丰度和多样性显著相关 [1]。

因此，研究磷化工区周边农田土壤中微生物群落变

化规律，对维持土壤健康、保障粮食安全具有重要

意义。 

微生物多样性和群落结构的形成受到确定性过

程和随机性过程的共同作用，区分两者的贡献度是微

生物生态学的研究重点。研究发现，重金属污染使得

土壤细菌群落构建过程由随机性过程主导转变为确

定性过程主导[4]。土壤微生物群落由大量的低丰度亚

群 (稀有类群 )和少量的高丰度亚群 (丰富类群 )组

成 [4-5]。丰富和稀有类群具有不同的生态位特性，受

到不同环境因素的影响，对外界胁迫的敏感性也存在

差异[6-7]。然而，目前仍缺乏关于重金属污染农田土

壤中不同微生物亚群特征的研究，涉及微生物群落构

建过程的报道更少。 

因此，本研究选取四川省什邡市一处磷化工厂集

中区域，沿着该区域盛行风向下方，采集距化工区不

同距离的农田土壤样品，利用化学分析方法和高通量

测序技术，分析土壤理化性质、重金属含量以及样品

中丰富(相对丰度>0.1%)和稀有(相对丰度<0.01%)细

菌亚群的分布特征、群落构建过程和功能特征，以深

入了解土壤细菌对重金属胁迫的响应规律，并为磷化

工生产的生态安全性评估提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  研究区、土样采集及分析 

研究区位于中国第六大磷矿基地四川省什邡市。

该地区属典型的亚热带季风气候，年平均气温 16 ℃，

年平均降雨量 940 mm，主导风向为东北风[8]。详细

土壤样品采集方法见已发表文献 [9]。简述为：于 

2019 年 2 月，在磷化工区盛行风向下方布设 3 条采

样线，沿着采样线分别采集距化工区边界墙 20(D1)、

500(D2)、1 000(D3)、1 500(D4)、2 000(D5)、3 000(D6)

和 4 000 m(D7)处的农田表层(0 ~ 20 cm)土壤样品。

在每个采样点均随机布设 3 个间距为 10 m 的样方

(10 m×10 m)，在每个样方中，随机采取 3个土壤样

品混合成该样方的代表样品，置于冰盒内带回实验

室。采用过 2 mm筛的方法去除作物残体和可见石块，

将同一采样点的 3 个样方样品等质量混合作为该样

点的代表样品，最终共获得 21 个土壤样品。样品冷

冻干燥后，一部分储存在 –20 ℃ 用于 DNA提取和

微生物群落分析，另一部分保存在 4 ℃ 用于土壤理

化性质分析。本研究分析了土壤样品的 pH、全氮

(TN)、总有机碳(TOC)和重金属(Cd、Cr、Cu、Zn、

Ni和 Pb)全量，具体分析方法参见文献[9]。 

1.2  土壤 DNA提取及扩增子测序 

使用 DNeasy PowerSoil Kits提取试剂盒提取样

品基因组 DNA (Qiagen，Germany)。利用引物对

515F/909R 对细菌 16S rRNA的 V4 ~ V5区进行扩

增 [10]。扩增产物使用 Illumina Miseq平台进行测序。

使用 Silva v132作为数据库，采用 QIIME 1.9.1软件

默认参数对获得的序列进行分析，使用 UCLUST 算

法基于 97% 序列相似性阈值进行 OTU(operational 

taxonomic unit)聚类。参考 Greengenes数据库，采用 

RDP Classifier 软件进行物种注释，阈值设为 0.80。

利用 FAPROTAX预测土壤细菌功能[11]，分析细菌的

碳氮硫元素循环功能差异。测序数据已上传至美国国

家生物技术信息中心，获取号为 PRJNA423105。 

1.3  数据处理与统计分析 

通过计算土壤样品中重金属含量与该重金属的

生态土壤筛选值(Ecology soil screening limit values，

Eco-SSLs)的比值获得其污染指数 (Contamination 

index，Ci)，分级标准：Ci < 1，无污染；1 < Ci≤2，

轻微污染；2<Ci≤3，轻度污染；3<Ci≤5，中度污染；

Ci>5，重度污染。Eco-SSLs 参考了农用地土壤污染

风险管控标准[12]。为了去除稀有菌群判定过程中的

随机效应，reads少于 20的 OTU被排除在后续分析

中[13]。本研究中，将相对丰度高于 0.1% 和低于 0.01% 

的 OTU分别定义为丰富类群(Abundant taxa，AT)和

稀有类群(Rare taxa，RT)[14]。 

使用 Excel 2016完成基本数据处理。采用 R软

件进行主坐标分析(Principal coordinates analysis，

PCoA)、冗余分析(Redundancy analysis，RDA)、相关

分析(Spearman)和热图绘制。 

2  结果与分析 

2.1  土壤理化性质和重金属污染水平 

研究区土壤理化性质和重金属含量见文献[9]。

整体而言，研究区土壤呈弱酸性(5.69 ~ 6.62)，以

D1 样点 pH 最高，随采样点距化工区距离增加 pH

呈先明显下降后略微升高的趋势，而不同样点土壤

的 TN和 TOC含量无显著差异。此外，各样点 Cr、

Cu、Zn、Ni和 Pb含量基本没有差别，且未超过国

家风险控制标准 [12]。但 D1和 D2样点的 Cd含量虽

然没有差别，但显著高于其他样点(图 1A)。进一步

分析土壤 Cd污染指数，发现研究区所有样本(D1 ~ 

D7)均受到污染，其中  D1 和 D2 两地达到重度污

染水平 (图 1B)。 
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(图中不同小写字母表示各样点间差异在 P<0.05水平显著；下同) 

图 1  不同土壤样品的重金属 Cd 含量和污染指数 

Fig. 1  Cd concentrations and contamination indexes in different soil samples  

 

2.2  土壤中丰富和稀有细菌群落多样性和组成结构 

高通量测序结果表明，研究区土壤稀有细菌群落

(24种)比丰富细菌群落(16种)包含更多的分类群。门

水平上，两类细菌群落丰度组成差异不大，均以放线

菌门(Actinobacteria)、变形菌门(Proteobacteria)和绿弯

菌门(Chloroflexi)为主(图 2)。此外，不同样点土壤丰

富和稀有细菌群落的菌门丰度组成均基本没有差别。

由图 3 可知，稀有细菌群落的多样性(Shannon 指数)

和丰富度(Chao1 指数)均高于丰富细菌群落。相反，

两类细菌群落 α 多样性随采样点距化工区距离的变

化并未发生明显变化，但整体呈增加趋势。 

PCoA 分析显示，前两轴上分别解释了 52.96% 

和 42.08% 的丰富和稀有细菌群落变化(图 4)。丰富

和稀有细菌群落组成的空间变化相似，D1 和 D2 样

品在排序图上各自聚集，而其余样品聚成一团。此外，

D1和D2样品之间(沿第二排序轴)以及它们与其他样

品(沿第一排序轴)之间表现出明显的分离趋势(图 4)。 

2.3  土壤理化性质与细菌群落结构的相关性 

RDA 分析结果表明，丰富和稀有细菌群落结构

与土壤 pH、TOC 和 Cd 污染指数之间具有显著相关

性，其中 pH是影响 D1样品中两种细菌群落的主要

因素(图 5)。Spearman 相关分析也表明，pH 与细菌

相对丰度的相关性更强(图 6)。土壤 pH 分别与 5 个

丰富细菌门和 6 个稀有细菌门显著正相关，而与 3

个丰富细菌门和 2个稀有细菌门显著负相关。此外，

Cd 污 染 指 数 与 丰 富 细 菌 中 的 迷 踪 菌 门

(Elusimicrobia)，以及两种细菌类群中的棒状杆菌门

(Rokubacteria)显著正相关。在稀有细菌群落中，土壤

TN 和 Cd 污染指数分别与厚壁菌门(Firmicutes)和达

达菌门(Dadabacteria)显著负相关。 

 

(图中仅列出了丰度前 9位的细菌门，其余菌门被归为 others) 

图 2  不同土壤样品中丰富(A)和稀有(B)细菌群落门水平相对丰度 

Fig. 2  The relative abundance of abundant (A) and rare taxa (B) at the phylum level in different soil samples 
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图 3  不同土壤样品中丰富和稀有细菌群落的 α多样性 

Fig. 3  The α diversity of abundant and rare taxa in different soil samples 

 

图 4  不同土壤样品中丰富(A)和稀有(B)细菌群落的主坐标分析 

Fig. 4  Principal coordinate analyses of abundant (A) and rare taxa (B) bacterial communities in different soil samples 

 

图 5  丰富(A)和稀有(B)细菌群落结构与土壤理化性质的冗余分析 

Fig. 5  Redundancy analyses between abundant (A) and rare taxa (B) bacterial community structures and soil properties 
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图 6  环境因子与丰富(A)和稀有(B)细菌群落的 Spearman 相关性分析 

Fig. 6  Spearman correlation analyses between environmental factors and abundant (A) and rare taxa (B) 

 

2.4  土壤中丰富和稀有细菌群落构建过程 

本研究采用中性模型对土壤细菌群落构建过程

进行评估。由图 7可知，丰富细菌群落与中性模型的

拟合程度很强，大部分 OTU在中性模型预测的 95% 

置信区间内，而稀有细菌群落的情况则相反。在丰富

细菌群落形成中，随机性过程比确定性过程的作用更

大，而确定性过程则在稀有细菌群落形成中占据主导

地位。 

 

图 7  农田土壤中丰富(A)和稀有(B)细菌群落的中性模型拟合 

Fig.7  Fit of Neutral model for abundant (A) and rare taxa (B) bacterial communities in agricultural soils 

 

2.5  土壤中丰富和稀有细菌群落功能预测 

利用 FAPROTAX对土壤中细菌群落功能进行预测，

研究区土壤丰富和稀有细菌群落中分别发现 55和 70个细

菌功能，其中与碳、氮、硫循环相关的功能分别为 18、17

和 4个(丰富类群)，以及 19、15和 8个(稀有类群)。由图

8A 可知，化能异养(Chemoheterotrophy)、好氧化能异养

(Aerobic chemoheterotrophy)和硝化作用(Nitrification)

是丰富和稀有细菌群落共同的优势功能类型。整体而

言，丰富细菌群落中与碳(23.85% vs 15.73%)和氮循

环(7.59% vs 4.20%)相关功能总丰度高于稀有细菌群

落，而与硫循环相关功能则表现出相反的趋势(0.30% 

vs 0.93%)。与群落组成相反，PCoA分析结果表明，

不同采样点样品中两种细菌亚群的功能组成均不存

在显著差异，但可以观察到丰富细菌群落在 D1样点

与其他样点有明显的分离(图 8B、8C)。 

3  讨论 

本研究高通量测序结果表明，门水平上，研究区

土壤丰富和稀有细菌群落具有相似的丰度组成，放线

菌门、变形菌门和绿弯菌门细菌在两者中占主导地位 
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图 8  丰富和稀有细菌群落与碳、氮和硫循环相关的功能变化 

Fig. 8  Functional changes of abundant and rare taxa bacterial communities associated with carbon，nitrogen and sulfur cycling 

 

(图 2)，这与对山西典型煤炭产业园区周边土壤的研

究结果相同[3]。此外，两种细菌亚群还具有类似的空

间分布特征。D1 和 D2 样品中两种细菌亚群的 α 多

样性均低于其他样品(图 3)，且群落组成与其余样品

具有明显差异(图 4)，这说明磷化工生产活动改变了

周边农田土壤细菌的群落结构。而 RDA分析表明，

土壤 pH 和 Cd 污染水平与两种土壤细菌亚群显著相

关(图 5)，这也与先前的研究结果一致[1，3]。本研究

Spearman相关分析进一步指出，pH是影响细菌群落

的关键因素，其作用强度高于 Cd 污染水平(图 6)。

在稻麦轮作的农田中，土壤细菌结构与 pH之间的相

关性最强[15]。此外，Liu 等[3]也发现，磷化工区周边

农田土壤中整体细菌群落组成并未受到 Cd污染水平

差异的明显影响，可能与土壤中较低的 Cd 含量

(0.89 ~ 1.93 mg/kg)有关。 

丰富和稀有细菌群落的构建过程反映了生态系

统内部复杂的生态动态，这一构建过程受到多种因素

的影响[16]。本研究中性模型分析结果显示，丰富细

菌群落构建过程表现出较高的随机性，而稀有细菌群

落则主要受确定性过程的影响。对造林演替及长期种

植小麦和玉米的农田土壤细菌群落构建过程的研究

也发现了类似的结果[17]。丰富和稀有细菌群落不同

的环境适应能力和生态位宽度可能是导致两者群落

组装过程差异的主要原因。两种亚群生态位分化明

显，对环境变化的响应可能不同[18-19]。稀有细菌群落

的生态位较为狭窄，易受环境过滤作用的影响，而占

据广泛生态位的丰富细菌则表现出更强的环境适应

性和随机性[4，7]。 

本研究发现，土壤稀有细菌群落的 α多样性及其

所属菌门数量均高于丰富细菌群落，这与前人的研究

一致[20-22]。稀有细菌群落作为“种子库”，在维持微

生物结构和功能多样性方面起着重要作用 [23]。稀有
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细菌群落较多的分类群说明其可能具有更多的代谢

功能，这与 FAPROTAX功能预测分析的结果一致。

然而，考虑到丰富细菌群落在分类丰度和功能丰度上

较大的占比，丰富细菌亚群对发挥相关细菌功能的作

用可能更大[24]。细菌组成差异一般会导致细菌功能

上的差异[25]，与这一预期相反，本研究丰富细菌群

落功能组成排序图中的 D1样点与其他样点有明显的

分离，而各采样点稀有细菌功能组成无明显差异

(图 8)。稀有细菌群落较高的物种多样性使得其在物

种功能上存在重叠的可能性大大增加，从而具有较高

的功能冗余[23]。因此，本研究中稀有细菌群落较高

的功能稳定性可能与其高冗余性有关。 

4  结论 

磷化工区周边农田土壤中丰富和稀有细菌群落

具有相似的空间分布特征和影响因子。最靠近化工区

样品中两种细菌群落的多样性均低于其他样品，其

群落结构也异于后者，但功能组成差异并不显著。土

壤 pH是影响土壤中细菌群落的最主要因素。两种细

菌亚群的功能多样性和群落构建过程存在明显差异。

丰富类群的 α 多样性和功能数量均显著低于稀有类

群，它们的群落装配分别主要受到随机性和确定性过

程的影响。 
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