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　　摘要：以米根霉（Ｒｈｉｚｏｐｕｓｏｒｙｚａｅ）ＮＲＲＬ３９５为出发菌株，通过紫外线与亚硝基胍（ｎｉｔｒｏｓｏ－ｇｕａｎｉｄｉｎ，简称 ＮＴＧ）复
合诱变，筛选出几株形态突变株，其 Ｌ－乳酸产量较高，在此基础上，对得到的 ３株形态突变菌株 ＬＡ－ＵＮ－１、
ＬＡ－ＵＮ－２、ＬＡ－ＵＮ－３和出发菌株ＮＲＲＬ３９５进行代谢流分析。结果表明，在发酵初期，不同菌种的碳代谢流整体
变化差别并不明显，尤其是流向有机酸合成的碳源所占的比例基本相同，此时细胞更多地合成生物量以及代谢所需的

蛋白，对于球状菌体，其流向生物合成所需的碳相对较多；当发酵进入后期，碳流更多地用于有机酸的合成，而此时，不

同菌体形态的碳代谢流明显发生变化，均匀球状菌体更有利于碳代谢流的流动，尤其是ＬＡ－ＵＮ－１球状菌体碳代谢
流更易于流向Ｌ－乳酸合成途径，而原始菌株流向Ｌ－乳酸合成途径的碳流最小。
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　　乳酸是世界上公认的三大有机酸之一，用途极为广泛。
乳酸作为一种古老而重要的有机酸，自１７８０年首次被发现至
今，已被广泛应用于食品、医药、农业、化工等方面［１－３］。按其

构型及旋光性可分为 Ｌ－乳酸、Ｄ－乳酸、ＤＬ－乳酸等３类。
Ｌ－乳酸是一种重要的天然有机酸［４］，世界上对Ｌ－乳酸的需
求量在逐年上升，增长率高达 １５％，尤其近几年，人们利用
Ｌ－乳酸聚合生成聚乳酸（ｐｏｌｙｌａｃｔｉｃａｃｉｄ，简称 ＰＬＡ），用以解
决日益严重的环境污染问题，具有重大意义［５－６］。当前，

Ｌ－乳酸生产方法分为发酵法、合成法和酶法，发酵法一般是
以玉米、大米、甘薯等淀粉质为原料，经微生物综合利用代谢

而成［７］。米根霉（Ｒｈｉｚｏｐｕｓｏｒｙｚａｅ）由于合成 Ｌ－乳酸光学纯
度高，而被越来越多地应用于Ｌ－乳酸的发酵生产中，但米根
霉发酵由于其菌体形态不稳定而影响其应用。球状菌体作为

米根霉合成Ｌ－乳酸的潜在形态而越来越引起人们的关注，
针对菌球形态控制的研究也越来越广泛［８－９］。目前，大量文

献报道，丝状真菌的菌体形态受遗传因素控制［１０－１２］。在此基

础上，本试验尝试利用紫外线和亚硝基胍（ｎｉｔｒｏｓｏ－ｇｕａｎｉｄｉｎ，
简称 ＮＴＧ）复合诱变，筛选有利于 Ｌ－乳酸高产的形态突变
株，并深层次探讨Ｌ－乳酸高产形态突变菌株、出发菌株在不
同阶段的代谢流变化，以期为米根霉形态的基因调控研究提

供经验和借鉴。

１　材料与方法

１．１　试验材料
１．１．１　供试菌种　米根霉（Ｒｈｉｚｏｐｕｓｏｒｙｚａｅ）出发菌株 ＮＲＲＬ
３９５，由台州学院生物质资源研究所保藏。
１．１．２　培养基　马铃薯葡萄糖琼脂（ｐｏｔａｔｏｄｅｘｔｒｏｓｅａｇａｒ，简
称ＰＤＡ）培养基：称取２００ｇ去皮马铃薯，切块煮沸３０ｍｉｎ，用
双层纱布过滤，向滤液中添加２０ｇ葡萄糖和２０ｇ琼脂，补水
至１０００ｍＬ，于１２１℃灭菌３０ｍｉｎ。种子培养基：３０ｇ／Ｌ葡萄
糖，４ｇ／Ｌ蛋白胨，０．２ｇ／ＬＫＨ２ＰＯ４，０．２ｇ／ＬＭｇＳＯ４·７Ｈ２Ｏ。
发酵培养基：１００ｇ／Ｌ葡萄糖，４ｇ／Ｌ蛋白胨，０．２ｇ／ＬＫＨ２ＰＯ４，
０．２ｇ／ＬＭｇＳＯ４·７Ｈ２Ｏ。
１．２　试验方法
１．２．１　培养条件与方法　将米根霉 ＮＲＲＬ３９５接种于 ＰＤＡ
斜面培养基上，置于３０℃恒温培养箱中培养７ｄ，取培养好的
斜面菌种，用无菌生理盐水洗脱孢子，接入三角瓶中，３０℃、
２００ｒ／ｍｉｎ振荡３０ｍｉｎ，打碎孢子团块与孢子囊，使孢子充分
散开，经无菌脱脂棉过滤，用血球计数板计数并调整孢子浓度

为１０６个／ｍＬ；取１ｍＬ孢子液接入装有５０ｍＬ种子培养基的
２５０ｍＬ三角瓶中，于３０℃、２００ｒ／ｍｉｎ恒温摇床中培养２４ｈ
得到种子液；种子液接入５Ｌ发酵罐（购自上海保兴生物设备
工程有限公司）进行发酵。发酵条件：温度为３０℃，搅拌转
速为 ２００ｒ／ｍｉｎ，装液量为 ３Ｌ，接种量为 １０％，通气量为
１．０Ｌ／ｍｉｎ，ｐＨ值用ＣａＣＯ３控制在５．５～６．０范围内。
１．２．２　复合诱变选育　采用紫外线与ＮＴＧ进行复合诱变选
育，具体参考文献［１３］。首先取０．５ｍＬ孢子液，均匀涂布在
直径为９０ｍｍ无菌培养皿上，用无菌风风干后，在３０Ｗ紫外
灯下照射２０ｍｉｎ，照射高度为２０ｃｍ；然后用０．５ｍＬ生理盐水
洗脱，洗脱的孢子悬浊液用浓度为１００ｇ／ｍＬ的磷酸盐缓冲液
（ｐＨ值为７．０）在３０℃条件下处理６０ｍｉｎ。最后把反应液均
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匀涂布在配好的ＰＤＡ培养基平板上，３０℃培养２～４ｄ，生长
出的米根霉菌体成熟后洗脱进行种子和发酵培养，进而筛选

菌体形态和Ｌ－乳酸高产菌种。
１．３　代谢流网络模型建立

细胞大分子物质（糖、脂类、蛋白质）涉及的代谢网络非

常复杂，要建立一个完整的网络是比较困难的，因此作简化处

理。根据相关文献［１４－１７］、米根霉的生化反应网络［１８］以及京

都基因与基因组百科全书（Ｋｙｏｔｏｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａｏｆｇｅｎｅｓａｎｄ
ｇｅｎｏｍｅｓ，简称ＫＥＧＧ）等数据库资源，结合米根霉的生长代谢
特性，建立米根霉利用葡萄糖发酵产乳酸的反应网络及其代

谢流网络模型（图１），其中包括主要的碳骨架代谢途径。

　　构建代谢网络模型时作出以下简化和假设：（１）只考虑
主要中心碳代谢反应的物流平衡；（２）对于中间代谢物的代
谢库采用拟稳态假设，即瞬间浓度变化速率为０；（３）几个连
续且无分支点的反应简化成１个反应式，所有反应方程包括
生物量合成的过程均按固定比例进行；（４）能量供需平衡，即
维持生物量与产物生成反应途径中消耗的能量与糖酵解途径

（又称 ＥＭＰ途径，ｅｍｂｄｅｎ－ｍｅｙｅｒｈｏｆ－ｐａｒｎａｓｐａｔｈｗａｙ，简称
ＥＭＰ途径）、三羧酸循环（ｔｒｉｃａｒｂｏｘｙｌｉｃａｃｉｄｃｙｃｌｅ，简称 ＴＣＡ）
产生 的 能 量 总 数 相 等，辅 酶 Ⅰ （ｎｉｃｏｔｉｎａｍｉｄｅａｄｅｎｉｎｅ
ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ，简称 ＮＡＤＨ）与还原型核素二核苷酸（ｆｌａｖｉｎｅ
ａｄｅｎｉｎｅｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ，简称ＦＡＤＨ２）都可以通过电子传递链生
产腺嘌呤核苷三磷酸（ａｄｅｎｏｓｉｎｅｔｒｉｐｈｏｓｐｈａｔｅ，简称ＡＴＰ）；（５）

菌体组分，如ＤＮＡ、ＲＮＡ、蛋白质等大分子的合成途径使用米
曲霉反应模型［１１］，在磷酸戊糖途径 （ｐｅｎｔｏｓｅｐｈｏｓｐｈａｔｅ
ｐａｔｈｗａｙ，简称ＰＰＰ）的中间代谢产物中亦有流向大分子的流
量，但由于与其他标出的途径相比流量甚微，因此忽略不计；

（６）葡萄糖进入细胞时须消耗ＡＴＰ；（７）ＴＣＡ作为主要的能源
提供途径，其中间代谢物的积累可以忽略不计。模型中包含

的反应如表１所示。整个代谢网络含有５３个反应，４４个中
间代谢物，此时自由度为９。该代谢网络中有６个可测速率，
即葡萄糖消耗速率以及乳酸、富马酸、乙醇和生物量的生成速

率，加上二氧化碳的含量变化速率。由于可测定的速率数量

小于自由度，通过Ｍａｔｌａｂ７．５软件求解代谢分布。在此代谢
网络中，葡萄糖作为碳源被细胞吸收，因此在代谢通量的计算
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表１　米根霉合成乳酸代谢模型中包含的反应

反应 编号 反应过程

葡萄糖摄取反应 １ 葡萄糖＋ＡＴＰ＝６－磷酸葡糖
糖酵解途径 ２ ６－磷酸葡糖＝６－磷酸果糖

３ ６－磷酸果糖＋ＡＴＰ＝２甘油醛－３－磷酸
４ 甘油醛－３－磷酸＝３－磷酸甘油酸＋ＮＡＤＨ＋ＡＴＰ
５ ３－磷酸甘油酸＝磷酸烯醇式丙酮酸
６ 磷酸烯醇式丙酮酸＝丙酮酸＋ＡＴＰ

三羧酸循环 ７ 丙酮酸＝乙酰辅酶Ａ＋ＮＡＤＨ＋ＣＯ２
８ 乙酰辅酶Ａ＋草酰乙酸＝异柠檬酸
９ 异柠檬酸＝α－酮戊二酸＋ＮＡＤＨ＋ＣＯ２
１０ α－酮戊二酸＋Ｈ２Ｏ＝草酰乙酸＋ＦＡＤＨ２＋ＣＯ２＋ＡＴＰ＋２ＮＡＤＨ

乳酸、苹果酸、富马酸和乙醇的生物合成 １１ ＮＡＤＨ＋丙酮酸＝乳酸
１２ ＣＯ２＋ＡＴＰ＋丙酮酸＝草酰乙酸
１３ ＮＡＤＨ＋草酰乙酸＝苹果酸
１４ 苹果酸＝富马酸＋Ｈ２Ｏ
１５ ＮＡＤＨ＋丙酮酸＝乙醇＋ＣＯ２

氨基酸的合成 １６ α－酮戊二酸＋ＮＡＤＨ＋ＡＴＰ＝谷氨酸
１７ 葡萄糖＋２ＡＴＰ＝谷氨酰胺
１８ 葡萄糖＋２ＮＡＤＨ＋ＡＴＰ＝脯氨酸

１９ 天冬氨酸＋谷氨酸 ＋谷氨酰胺 ＋ＣＯ２＋ＮＡＤＨ＋５ＡＴＰ＝精氨酸 ＋α－酮戊二
酸＋苹果酸

２０ 乙酰辅酶Ａ＋２谷氨酸＋ＮＡＤＨ＋２ＡＴＰ＝赖氨酸＋α－酮戊二酸
２１ 谷氨酸＋草酰乙酸＝天冬氨酸＋α－酮戊二酸
２２ 天冬氨酸＋谷氨酰胺＋２ＡＴＰ＝天冬酰胺＋谷氨酸
２３ 天冬氨酸＋２ＮＡＤＨ＋ＡＴＰ＝高丝氨酸
２４ 高丝氨酸＋ＡＴＰ＝苏氨酸
２５ 谷氨酸＋丙酮酸＋苏氨酸＋ＮＡＤＨ＝异亮氨酸＋α－酮戊二酸＋ＣＯ２＋ＡＴＰ
２６ 高丝氨酸＋２ＡＴＰ＝高半胱氨酸
２７ 高半胱氨酸＋ＮＡＤＨ＝甲硫氨酸
２８ 甲硫氨酸＋ＡＴＰ＝Ｓ－腺苷甲硫胺酸
２９ Ｓ－腺苷半胱胺酸＋２ＡＴＰ＝高半胱氨酸
３０ ３－磷酸甘油酸＋谷氨酸＝丝氨酸＋α－酮戊二酸＋ＮＡＤＨ
３１ 丝氨酸＝甘氨酸
３２ 高半胱氨酸＋丝氨酸＝半胱氨酸＋琥珀酰辅酶Ａ＋ＮＡＤＨ
３３ 谷氨酸＋丙酮酸＝丙氨酸＋α－酮戊二酸
３４ ２丙氨酸＋ＮＡＤＨ＝酮异戊酸＋ＣＯ２
３５ 酮异戊酸＋谷氨酸＝缬氨酸＋α－酮戊二酸
３６ 酮异戊酸＋乙酰辅酶Ａ＋谷氨酸＝亮氨酸＋α－酮戊二酸＋ＣＯ２＋ＮＡＤＨ
３７ ＡＴＰ＋谷氨酰胺＝组氨酸＋α－酮戊二酸＋２ＮＡＤＨ

核苷酸生物合成 ３８ 天冬氨酸＋谷氨酰胺＋４ＡＴＰ＝尿苷三磷酸＋谷氨酸＋ＮＡＤＨ
３９ 谷氨酰胺＋２ＡＴＰ＝胞苷三磷酸＋谷氨酸

４０ 天冬氨酸＋２谷氨酰胺＋４ＡＴＰ＋甘氨酸 ＝５－氨基咪唑 －４－甲酰胺核糖核苷
酸＋２谷氨酸＋苹果酸＋ＮＡＤＨ

４１ ５－氨基咪唑－４－甲酰胺核糖核苷酸＝次黄嘌呤核苷酸＋ＮＡＤＨ
４２ 天冬氨酸＋次黄嘌呤核苷酸＋２ＡＴＰ＝苹果酸
４３ 谷氨酰胺＋４ＡＴＰ＋次黄嘌呤核苷酸＝ＧＴＰ＋谷氨酸＋ＮＡＤＨ

高分子生物合成 ４４ ０．０９５丙氨酸＋０．０４４精氨酸＋０．０４６天冬酰胺＋０．０４６天冬氨酸＋０．０１１半胱
氨酸＋０．０８０谷氨酸＋０．０８０谷氨酰胺＋０．０９４甘氨酸＋０．０２０组氨酸 ＋０．０４５
异亮氨酸＋０．０６９亮氨酸＋０．０５７赖氨酸 ＋０．０１４甲硫氨酸 ＋０．０４７脯氨酸 ＋
０．０６６丝氨酸＋０．０４８苏氨酸＋０．０６４缬氨酸＝蛋白质

４５ ０．２４２ＡＴＰ＋０．２５８胞苷三磷酸 ＋０．２５８鸟苷三磷酸 ＋０．２４２尿苷三磷酸 ＋
１．２４２ＮＡＤＨ＋ＡＴＰ＝ＲＮＡ

４６ ０．２５６ＡＴＰ＋０．１９６胞苷三磷酸 ＋０．２８６鸟苷三磷酸 ＋０．２６２尿苷三磷酸 ＋
ＡＴＰ＝ＤＮＡ

４７ １．１Ｓ－腺苷半胱氨酸＋３．８ＣＯ２＋１８．１２乙酰辅酶 Ａ＋１８ＡＴＰ＋０．６２３甘油醛 －
３－磷酸＋０．６２３ＦＡＤＨ２＋０．３葡糖－６－磷酸＋２４．１ＮＡＤＨ＋１１．１Ｓ－腺苷甲硫
氨酸＋０．４丝氨酸＋２．６Ｏ２＝脂质

４８ 葡糖－６－磷酸＋ＡＴＰ＝糖类
４９ 果糖－６－磷酸＋ＮＡＤＨ＝甘露醇
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　续表１

反应 编号 反应过程

５０ 甘油三磷酸＋ＦＡＤＨ２＝丙三醇
大分子的生物合成 ５１ ＮＡＤＨ＋０．５Ｏ２＝２．６ＡＴＰ

５２ ＦＡＤＨ２＋０．５Ｏ２＝１．６ＡＴＰ

生物质合成 ５３ ０．４００蛋白质＋０．０５３ＲＮＡ＋０．００８ＤＮＡ＋０．０６８脂质 ＋０．１４０糖 ＋０．１４０几丁
质＋０．０３３甘露醇＋０．００７丙三醇＝生物质

中，将不同时间段初始葡萄糖利用的比值定义为１００。
１．４　分析方法

发酵液的预处理：每隔一段时间对发酵液进行取样，于高

速离心机上３０００ｒ／ｍｉｎ离心１０ｍｉｎ，分离得到上清液用于成
分的检测；葡萄糖、Ｌ－乳酸、富马酸、苹果酸、乙醇、ＣＯ２的检
测方法参考文献［１３］。细胞干质量测定：对发酵液进行过
滤，用蒸馏水洗涤２～３次，置于６０℃恒温鼓风干燥箱至烘干
至恒质量，用电子天平称质量。菌体电镜观察方法参考文献

［１９］。

２　结果与分析

２．１　复合诱变处理米根霉ＮＲＲＬ３９５菌株
利用紫外线和 ＮＴＧ复合诱变处理出发菌株 ＮＲＲＬ３９５。

诱变处理过后，经过初筛和复筛，筛选出高产 Ｌ－乳酸的形态
突变株，这些菌株与出发菌株ＮＲＲＬ３９５相比，在相同的培养
条件下易形成球状菌体，并且Ｌ－乳酸含量比出发菌株高，进
一步对这几株菌株的菌体形态进行电镜观察发现，其球状菌

体形态在微观环境下各异（图２），ＬＡ－ＵＮ－１、ＬＡ－ＵＮ－２、
ＬＡ－ＵＮ－３等 ３株菌株的菌球形态较为规则，近乎圆形；
ＬＡ－ＵＮ－４、ＬＡ－ＵＮ－５、ＬＡ－ＵＮ－６等３株菌株的形态偏向
于椭圆形，而且形态越来越不规则；ＬＡ－ＵＮ－７、ＬＡ－ＵＮ－８
等２株菌株的菌球形态较为松散，基本呈现放射状；另外，在
菌球周边菌丝分布上，ＬＡ－ＵＮ－１菌株形成的菌球较为光
滑，菌丝分散较少，其他菌株的菌球周边菌丝呈不同程度的放

射状，尤以ＬＡ－ＵＮ－７、ＬＡ－ＵＮ－８最为明显。与此同时，对
以上８株菌株与出发菌株进行乳酸发酵试验。观察发现，其
乳酸产量差别较大，其中 ＬＡ－ＵＮ－１、ＬＡ－ＵＮ－２、
ＬＡ－ＵＮ－３等３株菌株的乳酸产量相对较高，最高均达到
４０ｇ／Ｌ以上，均高于原始菌株，而其他５株菌株，虽然也成球
状菌体，但乳酸产量都偏低。对 ＬＡ－ＵＮ－１、ＬＡ－ＵＮ－２、
ＬＡ－ＵＮ－３等３株菌株在相同条件下培养得到的菌体进行
乳酸发酵并进行观察发现，ＬＡ－ＵＮ－１菌株的产酸能力要明
显高于ＬＡ－ＵＮ－２、ＬＡ－ＵＮ－３菌株（图３），且 ＬＡ－ＵＮ－１
传１０代后，其乳酸产量以及菌球形态并未发生较大变化。

　　本试验利用紫外辐射和亚硝基胍复合诱变产乳酸的米根
霉野生菌株ＮＲＲＬ３９５，得到形态突变菌株ＬＡ－ＵＮ－１，该菌
株培养易形成直径在１．０～１．４ｍｍ之间的球形菌体，在该菌
株培养形态下，Ｌ－乳酸发酵产量最高达到５９．５ｇ／Ｌ，比野生
株产量提高５４．５％。虽然，在之前的研究过程中发现，不同
的培养条件如培养基、ｐＨ值等对菌体的形态都有影响，然而
在筛选乳酸高产突变株的过程中，意外地发现通过紫外线和

ＮＴＧ诱变，同样可以得到形态突变菌株。从而，进一步验证
了通过诱变选育手段，同样可得到形态诱变菌株。因此，可以

进一步推测，生物个体发育与基因有序的选择性表达有关，许

多变异的产生都是由于基因表达的变化所致，因此，通过比较

同一类细胞给予不同刺激而产生的差异表达基因，可为揭示

形态变化规律，探索菌体形态形成机制提供强有力的依据。

２．２　诱变菌株与出发菌株的代谢流分析
以选育所得到 ３株菌株 ＬＡ－ＵＮ－１、ＬＡ－ＵＮ－２、

ＬＡ－ＵＮ－３和出发菌株ＮＲＲＬ３９５进行发酵试验，并对发酵
２４ｈ后以及发酵结束后进行代谢流分析。由图４－Ａ可知，
在发酵初期，碳源的整体变化差别并不是很明显，尤其是流向

有机酸合成的碳源所占的比例基本相同，而此时，碳源流向生

物大分子物质的流量多一些，无论是氨基酸、核酸，还是碳水

化合物或脂类均明显大于发酵后期，说明在发酵前期，细胞

更多地合成生物量以及代谢所需的蛋白，且此时细胞中参与
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生物量积累反应须要消耗大量的能量和小分子物质，如氨基

酸、核苷酸等。同时也发现，对于球状菌体，其流向生物合成

所需的碳流量相对较多，也可能是菌球在聚集过程中，需要更

多的物质来参与聚集反应。

　　从图４－Ｂ中可以看出，发酵后期流向生物大分子的碳
流与发酵前期相比明显减少，而有机酸合成的碳流逐渐增加，

由此可见，当发酵进入指数期后，碳流更多地用于有机酸的合

成，而此时，不同菌体形态的碳流明显发生变化，流向乳酸的

碳流在球状菌体下，尤其是 ＬＡ－ＵＮ－１菌株培养的菌球最
大，而原始菌株流向乳酸的碳流最小，与最大碳流相比，减少

４４％以上，而此时流向生物大分子的碳流相差不大。因此，笔
者进一步分析认为，其原因可能是球状菌体在发酵前期，菌体

合成了更多有利于乳酸合成的生物大分子或环境，其具体原

因还有待于进一步研究。

３　结论

本试验利用紫外辐射和亚硝基胍复合诱变产乳酸的米根

霉野生菌株ＮＲＲＬ３９５，得到形态突变菌株ＬＡ－ＵＮ－１，该菌
株培养易形成直径在１．０～１．４ｍｍ之间的球形菌体，在该菌
株培养形态下，Ｌ－乳酸发酵产量最高达到５９．５ｇ／Ｌ，比野生
株产量提高了５４．５％；在拟稳态的假设基础上，根据乳酸合
成涉及到的生化过程以及菌体生长、产物的代谢过程，构建米

根霉的乳酸代谢网络数学模型，并对诱变菌株和出发菌株进

行代谢流对比分析；菌种在发酵初期，球状菌体流向生物合成

所需的碳流量相对较多。当发酵进入指数期后，ＬＡ－ＵＮ－１
流向乳酸的碳流最大，而原始菌株流向乳酸的碳流最小。不

同的培养条件如培养基、ｐＨ值等对菌体的形态都有影响，因
此针对下一步的研究，可以通过优化培养基改变菌体形态，以

提高乳酸的产量，培养基的组分可以影响发酵产物的浓度、转

化率、生产强度等。因此，可以采用单因子试验、Ｐｌａｃｋｅｔ－
Ｂｕｒｍａｎ设计和中心组合设计试验对改组后的优良菌株进行

培养基优化，以提高Ｌ－乳酸的产率和对糖的转化率并降低
发酵成本，为该菌株的工业化生产打下基础。
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江苏省单季稻生育期内极端气候事件的分区变化

孙莉娟１，徐　阳２，鲁德金１，黄　进３

（１．安徽省人工影响天气办公室，安徽合肥２３００３１；２．安徽省农村综合经济信息中心／安徽省农业生态大数据工程实验室，安徽合肥 ２３００３１；
３．南京信息工程大学应用气象学院，江苏南京２１００４４）

　　摘要：利用江苏地区５２个气象站点１９６１—２０１２年逐日最高温、最低温、降水资料及单季稻产量逐年数据，提取了
单季稻生育期内（５—１０月）的１８个极端气候指数进行气候分区，分析了不同子区域极端气候事件的变化及对产量的
影响。基于各站点极端气候指数的多年均值，主成分和聚类分析的结果表明，江苏省可以划分为苏西北角、苏西北部、

苏北部、苏西南部、苏南部和苏东南角６个气候子区域；生育期内极端气候指数的Ｍ－Ｋ趋势检验结果表明，多数子区
域强降水事件的频次和强度有所加剧，而日最高温和日最低温的极值呈现出显著上升趋势，其中苏南地区的增湿增暖

趋势尤为显著。生育期内极端气候指数与单季稻产量的相关分析表明，强降水是影响产量的主要气候要素，其中暴雨

日数和极端雨天总雨量对产量的负效应最为显著，６个子区域中苏西南部和苏南部的产量对降水波动更为敏感。
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　　近百年来，全球气候正经历着一次以气候变暖为主要特
征的显著变化［１］。随着全球变暖，极端天气气候事件发生的

频率或强度可能改变，高温热浪事件的强度、持续时间及频率

会增加，干旱少雨地区旱情可能进一步加重，而湿润地区的强

降水事件则可能加剧［２］。尽管极端气候事件是一种发生概

率较小的天气气候现象，但突发性和危害性强，对社会经济、

食物供给、生态环境发展造成严重的损失，带来巨大负面影

响，并且威胁人类生命与健康，因此引起了各国政府和学者的

重视［３］。极端气候事件诱发的气象灾害已成为制约农业稳

定生产的重要因素之一，因而引起了社会各界更为广泛的关

注。江苏省是中国水稻重要主产区之一，全省以种植单季稻

为主，水稻产量占全省粮食总产的６０％左右，约占全国水稻
总产的１０％，单产则常年稳居全国各主产省之首［４］。鉴于江

苏省对于我国粮食安全的重要地位，探讨极端气候事件的时

空变化对研究区气候变化背景下水稻种植的防灾减灾有着重

要意义。本研究重点尝试了基于江苏省单季稻生育期内极端
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