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　　摘要：为揭示ＰＧＰＲ菌剂（植物根际促生菌）对蜈蚣草修复砷污染土壤的影响机理，为植物—微生物联合修复砷污
染土壤提供技术支撑，采用盆栽试验将 ＰＧＰＲ菌剂加入受砷胁迫的蜈蚣草中进行培养，利用变性梯度凝胶电泳
（ｄｅｎａｔｕｒｉｎｇｇｒａｄｉｅｎｔｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ，简称ＤＧＧＥ）技术对接种ＰＧＰＲ菌剂的盆栽蜈蚣草根际细菌多样性进行研究，并
分析根际细菌在重金属与ＰＧＰＲ菌剂胁迫下的群落结构特征。测定根际土壤中的砷含量、ｐＨ值、有机质含量、有效磷
含量、速效钾含量，根据植株外在发育情况与内在的营养物质及对砷修复量进行比较，得出芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）添加细
杆菌属（Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）细菌对蜈蚣草生长发育起到重要影响。典范对应分析（ｃａｎｏｎｉｃａｌｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓ，简称
ＣＣＡ）结果显示，ｐＨ值、速效氮含量、有效磷含量是影响土壤种群结构、促进蜈蚣草吸附砷的重要因素。
　　关键词：ＰＧＰＲ菌剂；蜈蚣草；多样性；砷修复
　　中图分类号：Ｘ１７２；Ｓ１８２　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０２０）１９－０２７５－０５

收稿日期：２０２０－０２－２６

基金项目：四川省烟草研发项目计划（编号：２０１８００２７）。

作者简介：官　宇（１９８３—），男，重庆北碚人，硕士，农艺师，研究方向

为烟草栽培。Ｅ－ｍａｉｌ：１８８７１４５３＠ｑｑ．ｃｏｍ。

通信作者：余　伟，硕士，农艺师，研究方向为烟草栽培。Ｅ－ｍａｉｌ：

１０２９４４３３２１＠ｑｑ．ｃｏｍ。

　　随着经济全球化的快速发展，经济遗留垃圾所
带来的环境问题逐渐突显，如木材防腐剂带来的

Ａｓ－Ｚｎ复合污染［１］，农药的过度使用造成 Ａｓ－Ｐｂ
在土壤中的富集［２］。这些残留重金属的累积不仅

会对土壤本身造成污染，影响土壤中的生态环境，

还会通过食物链进入到人体，威胁人类健康［３］。因

此，土壤重金属修复技术逐渐受到广泛的关注，一

般包括以下几种：固定、稳定化技术和土壤淋洗技

术、原位电动修复技术、生物修复技术等［４－５］。相比

植物修复而言，这些技术都存在着成本比较高，对

环境影响程度大等缺点［６］。

近年来，关于植物修复重金属污染土壤的研究

越来越多，其中超富集植物的研究是发展植物修复

技术的基础。超富集植物是一种可以在体内超量

累积重金属并能将其从土壤中分离的特殊植物［７］。

其中，蜈蚣草是首次报道发现的一种砷的超富集植

物［８］，它具有耐砷特性，对砷的富集能力极强，最大

含砷量是一般植株的数万倍甚至数十万倍［９］，因此

将蜈蚣草用于砷污染土壤的修复具有很大的研究

意义。植物 －微生物协同修复技术是目前最有发

展潜力的一种生物修复技术，可充分发挥植物与微

生物的各自优势，取长补短，提高污染土壤修复效

率，杜绝二次污染，利用植物根际促生细菌（ＰＧＰＲ）
菌剂与植物协同进行砷污染土壤修复是当前砷污

染土壤生物修复的研究热点。

本试验对前期从蜈蚣草中提取出的植物根际

促生细菌（ＰＧＰＲ）进行培养后制成菌剂，并将其接
种于蜈蚣草盆栽之中，探究盆栽试验条件下，接种

ＰＧＰＲ菌剂对砷污染土壤中蜈蚣草根际细菌群落结
构和多样性的影响，并结合盆栽试验中植株生长状

况、土壤理化性质、土壤砷含量的测定结果，分析

ＰＧＰＲ菌剂对蜈蚣草生长、土壤中砷富集特性的影
响，以期筛选出最佳菌剂组合，为植物 －微生物联
合修复砷污染土壤提供理论基础和技术依据。

１　材料与方法

１．１　盆栽试验
本试验于２０１６—２０１９年在四川农业大学温江

校区进行。从网上选购３３株长势几乎完全相同的
蜈蚣草进行１株１盆的盆栽培养，除其中３盆不加
菌剂作为空白对照（ＣＫ）之外，其他所有植株均按每
３盆为１组加入不同组合的 ＰＧＰＲ菌剂，ＰＧＰＲ菌剂
直接接种在根围土壤中，并向每株植株土壤（包括

空白对照）中加入亚砷酸钠，使砷的含量为

１５０ｍｇ／ｋｇ。将所有植株放入光照室内进行人工培
养６个月。其中，编号Ｔ１～Ｔ１０为试验组，空白对照
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组为 Ｔ１１。以 芽 孢 杆 菌 （Ｂａｃｉｌｌｕｓ）、农 杆 菌
（Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、假单胞菌（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）这３类种
属细菌设置菌剂组合，具体处理见表１。

表１　菌剂处理

编号 菌剂组合

Ｔ１ 芽孢杆菌Ａ＋农杆菌Ｂ＋农杆菌Ｃ

Ｔ２ 农杆菌Ｂ＋农杆菌Ｃ＋农杆菌Ｄ

Ｔ３ 农杆菌Ｃ＋农杆菌Ｄ＋假单胞菌Ｅ

Ｔ４ 农杆菌Ｂ＋农杆菌Ｄ＋农杆菌Ｆ

Ｔ５ 农杆菌Ｄ＋农杆菌Ｇ＋农杆菌Ｈ

Ｔ６ 农杆菌Ｉ＋农杆菌Ｊ＋农杆菌Ｋ

Ｔ７ 农杆菌Ｄ＋农杆菌Ｉ＋农杆菌Ｌ

Ｔ８ 农杆菌Ｉ＋农杆菌Ｊ＋农杆菌Ｈ

Ｔ９ 芽孢杆菌Ａ＋农杆菌Ｆ＋农杆菌Ｊ

Ｔ１０ 芽孢杆菌Ａ＋农杆菌Ｆ＋农杆菌Ｉ

Ｔ１１ 空白对照

１．２　蜈蚣草称质量
培养６个月后挖取盆栽蜈蚣草，每株植株以其

根基处为中心，提取１０ｃｍ×１０ｃｍ正方形土壤内根
系，洗净后分开保存。将根系与植株地上部在

１１０℃ 下杀青０．５ｈ，随后调整温度至７５℃恒温烘
干，称质量，以干质量（表２）作为蜈蚣草生物量［１０］。

表２　蜈蚣草干质量

编号 干质量（ｇ）

Ｔ１ ３．０５±０．３５ａ

Ｔ２ ０．８７±０．１３ｄｅｆ

Ｔ３ ０．８８±０．１２ｄｅｆ

Ｔ４ １．３３±０．１８ｃｄｅ

Ｔ５ １．３９±０．１２ｄｅ

Ｔ６ ０．５０±０．０７ｆ

Ｔ７ ０．７２±０．１８ｅｆ

Ｔ８ ０．５１±０．１６ｆ

Ｔ９ ２．３１±０．３４ｂ

Ｔ１０ ２．１９±０．１９ｂ

ＣＫ １．６４±０．２３ｃｄ

　　注：表中的数据为３个重复的均值±标准差；数据间的差异显著

性采用ＬＳＤ法检验，同列数值后标注的不同字母代表差异显著（Ｐ＜

００５）。表３同。

１．３　蜈蚣草根际土总ＤＮＡ的提取
采集每个重复样品中长势最好的蜈蚣草根际

土壤，称取质量相当于０．５ｇ风干土的新鲜土样（约
０６１２ｇ），采用土壤ＤＮＡ提取试剂盒［ＦａｓｔＤＮＡｓｐｉｎ
ｋｉｔｆｏｒｓｏｉｌ（Ｑｂｉｏｇｅｎｅ公司生产）］中给定的操作步
骤进行土壤总ＤＮＡ的提取。

１．４　１６ＳｒＲＮＡ基因扩增
利用巢氏聚合酶链式反应（ＰＣＲ）对提取出的

ＤＮＡ进行扩增，第１轮以２７Ｆ（５′－ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＣ
ＴＧＧＣＴＣＡＧ－３′）和１４９２Ｒ（５′－ＴＡＣＧＧＹＴＡＣＣＴＴＧ
ＴＴＡＣＧＡ－３′）为引物。ＰＣＲ体系为５０μＬ：混合液
２５μＬ，引物各 ４μＬ，ＤＮＡ４μＬ，双蒸水（ｄｄＨ２Ｏ）
１３μＬ。ＰＣＲ程序：９４℃ 预变性 ５ｍｉｎ；９４℃变性
１ｍｉｎ，５３℃退火 １ｍｉｎ，７２℃延伸 ２ｍｉｎ，循环 ３３
次；７２℃１０ｍｉｎ［１１］。第２轮以３３８Ｆ（ＧＣ）［５′－（ＣＧ
ＣＣＣＧＣＣＧＣＧＣＧＣＧＧＣＧＧＧＣＧＧＧＧＣＧＧＧＧＧＣＡＣＧＧ
ＧＧＧＧ）ＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ－３′］和５１８Ｒ（５′－
ＡＴＴＡＣＣＧＣＧＧＣＴＧＣＴＧＧ－３′）为引物。ＰＣＲ体系：
Ｍｉｘ２５μＬ，引物各４μＬ，ＤＮＡ４μＬ，加 ｄｄＨ２Ｏ至总
体积５０μＬ。ＰＣＲ程序：９４℃ ５ｍｉｎ；９４℃ ３０ｓ，
５７℃ ３０ｓ，７２℃ ９０ｓ，循环３０次；７２℃ １０ｍｉｎ［１２］。
１．５　变性梯度凝胶电泳

取第２轮 ＰＣＲ产物１５μＬ进行变性梯度凝胶
电泳（ＤＧＧＥ）分析，设置变性剂浓度梯度为３０％ ～
６０％，聚丙烯酰胺凝胶浓度为８％，在１×ＴＡＥ缓冲
液中于电压为１２０Ｖ、温度为６０℃下恒温电泳７ｈ。
电泳完成后，用硝酸银进行染色［１３］。ＤＧＧＥ图谱用
数码相机进行拍照。

１．６　克隆与测序
切取“１．５”节中 ＤＧＧＥ条带（ＰＣＲ产物）用

Ｃｌｅａｎ－Ｕｐ试剂盒进行纯化后，与 ｐＧＥＭ－ＴＥａｓｙ
Ｖｅｃｔｏｒ载体进行连接，利用大肠杆菌（Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ
ｃｏｌｉ）ＤＨ５α感受态细胞进行转化，转化后的细胞用
氨苄青霉素抗性基因和 ＰＣＲ进行检测。通过蓝白
斑筛选阳性克隆子并送至生工生物工程（上海）股

份有限公司测序。

１．７　数据处理
利用Ｅｘｃｌｅ对原始数据进行基本处理和分析，

ＳＰＳＳ１７．０进行 Ｄｕｎｃａｎ’ｓ单因素方差分析；通过
Ｂｉｏ－Ｒａｄ公司的ＱｕａｎｔｉｔｙＯｎｅ４．４进行ＤＧＧＥ图谱
分析；基于Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－ｊｏｉｎｉｎｇ法，用 ＭＥＧＡ５．０构建
系统发育树；利用Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数（Ｈ）、丰富度
（Ｓ）和均匀度（Ｅｈ）来评价群落结构多样性；采用
ＣＡＮＯＣＯ４．５软件中的典型相关分析（ｃａｎｏｎｉｃａｌ
ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓ，简称ＣＣＡ）程序对土壤细菌群落
与土壤理化性质间的内在关系进行分析（Ｐ＜
００５）。多样性指数计算公式为

Ｈ＝－∑
ｎｉ
Ｎｌｎ

ｎｉ
Ｎ。 （１）
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Ｅｈ＝ＨｌｎＳ。 （２）

式中：ｎｉ为单一条带的强度；Ｎ为所有条带的总强

度；Ｓ为每个泳道总的条带数。

２　结果与分析

２．１　不同ＰＧＰＲ菌剂组合处理下的土壤理化性质
分析

从表３可以看出，土壤样品为酸性土壤，对比空
白对照，各菌剂组合会降低土壤中 ｐＨ值；蜈蚣草对
酸性土壤有较强的耐受性，且在酸性环境下对重金

属依旧有很强的吸附性［１４］，所以 ｐＨ值的改变不影
响其吸砷效果。通过对比各处理数据发现，Ｔ１试验

组土壤中有机质、有效磷、速效钾、速效氮含量最

高。另外，这３组处理的共同点是菌剂组合中均包
括芽 孢 杆 菌 （Ｂａｃｉｌｌｕｓ），可 以 推 测 芽 孢 杆 菌
（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）的添加对植株的生长环境有优化作用。
２．２　不同ＰＧＰＲ菌剂组合处理下的土壤群落结构
分析

ＤＧＧＥ图谱中处在不同位置上的条带代表的细
菌不同，条带数量越多，说明该样品生物多样性越

丰富；菌落种属越多，其条带强度越强［１５］。从图 １
可以看出，每个泳道中的条带在数量、强弱和位置

上均存在差异性，且每个泳道有各自的优势条带，

表明ＰＧＰＲ菌剂的添加，改变了土壤中细菌的种群
结构。

表３　土壤理化性分析

编号 ｐＨ值 总砷含量

（ｍｇ／ｋｇ）
有机质含量

（ｇ／ｋｇ）
有效磷含量

（ｍｇ／ｋｇ）
速效钾含量

（ｍｇ／ｋｇ）
速效氮含量

（ｍｇ／ｋｇ）

Ｔ１ ６．３６±０．１５ａ １３５±１．１５ｂ １５．５８±１．４９ａ ５．６０±０．８７ａ ８５．９０±６．６４ａ ３３．０３±４．２０ａ

Ｔ２ ６．２４±０．１２ａ １４６±１．７３ａ １３．６１±１．２５ａ ５．１４±０．４１ａ ８５．０４±６．６５ａ ３１．８２±７．００ａ

Ｔ３ ６．３２±０．２０ａ １４０±０．５８ａｂ １３．０３±０．９１ａ ５．２２±０．６１ａ ８４．２６±６．１１ａ ３１．４９±７．１１ａ

Ｔ４ ６．１２±０．１３ａ １４１±０．５８ａｂ １３．９１±１．２０ａ ５．３０±０．５２ａ ８１．６９±６．０３ａ ３０．１９±８．５１ａ

Ｔ５ ６．４１±０．１５ａ １３９±１．７６ａｂ １４．３７±０．８８ａ ５．５５±０．４５ａ ８２．３２±６．４０ａ ３０．９９±７．９５ａ

Ｔ６ ６．２６±０．２５ａ １３８±０．５８ａｂ １４．０９±１．１３ａ ５．３６±０．５３ａ ８３．９９±７．２２ａ ３１．６０±８．２３ａ

Ｔ７ ６．１７±０．１２ａ １４２±０．５８ａｂ １３．２６±１．２４ａ ５．５２±０．３５ａ ８３．７５±７．５１ａ ３１．３５±８．７１ａ

Ｔ８ ６．２１±０．２４ａ １４０±１．７３ａｂ １３．３９±１．２３ａ ５．３４±０．７１ａ ８３．４７±７．１６ａ ３０．４３±８．６０ａ

Ｔ９ ６．３７±０．１２ａ １３７±２．０３ａｂ １４．２４±０．９５ａ ５．６４±０．７１ａ ８４．３０±７．６１ａ ３２．０６±８．５５ａ

Ｔ１０ ６．３９±０．１７ａ １３８±１．１６ａｂ １４．３３±０．３２ａ ５．３４±０．５２ａ ８４．８０±７．８０ａ ３２．８９±７．２０ａ

ＣＫ ６．４７±０．１４ａ １３９±１．１６ａｂ １４．８７±０．７３ａ ５．５９±０．５９ａ ８４．７５±６．６０ａ ３１．８６±７．１３ａ

　　将这１１个样品进行ＤＧＧＥ后，对电泳图谱中各
样品的共有以及特异性条带进行切胶回收及克隆

测序，共得到１３条有效序列（Ａ１～Ａ１３）。把测序结
果与ＧｅｎＢａｎｋ数据库内序列进行Ｂｌａｓｔ比对，找出同
源性最高的序列，进行系统发育树的构建，结果如

图２所示。

　　系统发育树显示，１３条回收序列所对应的分属
于 链 霉 菌 属 （Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ）、草 酸 杆 菌 属
（Ｏｘａｌｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ）、Ｔｈｅｒｍｏｓｐｏｒｏｔｒｉｃｈａｃｅａｅ、黄单胞菌
属（Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ）、硝化杆菌（Ｎｉｔｒｏｂａｃｔｅｒ）、伯克
氏 菌 属 （Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｌｅｓ）、 疣 微 菌 属

（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ）、不可 培 养 细 菌 （Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ
ｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、γ－变形菌（Ｇａｍｍａｒｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、乳
杆菌属（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、绿色弯菌（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、微
杆 菌 属 （Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、假 黄 单 胞 菌 属

（Ｐｓｅｕｄｏｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ）。说明不同处理下的蜈蚣草根
际土壤细菌具有一定的多样性和丰度。

　　根据图２通过 Ｑｕａｎｔｉｔｙｏｎｅ进行多样性指数计
算。由表４可以看出，不同处理的蜈蚣草样品根际
土壤中微生物的丰富度、多样性、均匀度有所不同。

其中，Ｔ１、Ｔ９、Ｔ１０处理的多样性指数明显优势于其
他处理，表明添加不同ＰＧＰＲ菌剂对蜈蚣草根际土
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表４　蜈蚣草根际细菌Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数、丰富度、均匀度

编号
Ｓｈａｎｎｏｎ多样性

指数
丰富度 均匀度

Ｔ１ １．３６ １２ ０．５９

Ｔ２ ０．４６ ９ ０．２５

Ｔ３ １．１５ １０ ０．５２

Ｔ４ １．１３ １０ ０．５４

Ｔ５ １．１５ １０ ０．５５

Ｔ６ １．１９ １０ ０．５７

Ｔ７ １．１３ １１ ０．５８

Ｔ８ １．１５ １０ ０．５２

Ｔ９ １．２５ １０ ０．５４

Ｔ１０ １．２４ １１ ０．５６

ＣＫ １．１９ １１ ０．５７

壤的微生物群落结构产生的影响存在差异。

２．３　土壤理化性质与根际土壤中细菌多样性指数
的相关性分析

由表５可以看出，土壤微生物群落多样性指数

均与总砷含量呈极显著负相关；多样性指数、均匀

度与有效磷含量呈显著正相关，说明蜈蚣草根际微

生物群落结构受土壤总砷含量和有效磷含量明显

影响。

２．４　土壤理化性质与土壤样品优势细菌种群结构
的ＣＣＡ分析

图３显示，第１排序轴解释了细菌群落变化的
１２２％，第２排序轴解释了细菌群落变化的７．９％。
图３中箭头连线的长度表示相应理化性质与群落结
构的相关程度的大小，连线越长表示其对群落结构

的影响越大。可知，ｐＨ值与２个排序轴呈负相关，
而速效氮含量、速效钾含量与第１排序轴相关程度
较高，且箭头线较长，说明与第１排序轴相关的土壤
理化性质为速效钾含量和速效氮含量（Ｐ＜０．０５）。
而在第２排序轴上有效磷含量箭头线较长，说明其
对土壤细菌群落结构具有较大影响（Ｐ＜０．０５）。总
体来看，本研究中土壤速效氮、速效钾、有效磷含量

是影响蜈蚣草根际微生物群落结构的关键土壤理

化因子。

表５　土壤理化性与根际土壤中细菌多样性指数的相关性分析

多样性指数
相关系数

ｐＨ值 有机质含量 总砷含量 有效磷含量 速效氮含量 速效钾含量

多样性指数 －０．１８９ ０．４５８ －０．８９３ ０．６３５ ０．１６９ －０．６００

丰富度 －０．０９２ －０．１９０ －０．８７０ ０．４４５ ０．３３３ ０．２００

均匀度 －０．２８４ ０．１５５ －０．７８０ ０．６４２ ０．０６３ －０．１７１

　　注：“”表示在０．０１水平上显著相关，“”表示在０．０５水平上显著相关。

—８７２— 江苏农业科学　２０２０年第４８卷第１９期



３　讨论

３．１　不同处理下的 ＰＧＰＲ菌剂对蜈蚣草长势和土
壤理化性质的影响

刘鹏等研究指出，ＰＧＰＲ菌剂在农业生产上的
应用效果较好［１６］。本试验通过变换 ＰＧＰＲ菌剂组
合的方式，对砷胁迫下的蜈蚣草进行浇灌培养，筛

选出品质、效果最好的ＰＧＰＲ菌剂组合，以提高蜈蚣
草对于土壤中砷吸附的效应。通过综合对比发现，

虽然有一部分组合菌剂对蜈蚣草并未起到促砷吸

附作用，但仍然筛选出了３组与空白对照相比，对蜈
蚣草长势、吸砷效果促进作用更强的菌剂，即 Ｔ１、
Ｔ９、Ｔ１０。研究显示，不同微生物对蜈蚣草的促砷吸
附效果有所不同［１７］。

　　土壤微生物数量、种类变化对土壤中的有机质
矿化速度及各种养分的状态有所影响，所以，好的

微生物群落结构可以促进土壤理化指标的转化，从

而提高土壤养分含量［１８］。通过盆栽试验发现，与空

白对照相比，对蜈蚣草有促进砷吸收作用的 ＰＧＰＲ
菌剂组合处理的土壤各项理化性质皆得到了改善。

３．２　不同ＰＧＰＲ菌剂组合对蜈蚣草根际中菌落结
构的影响

通过分析ＤＧＧＥ图谱可以看到，与空白对照相
比，添加不同ＰＧＰＲ菌剂组合的植株根际土壤细菌
多样性、群落结构均存在差异性，由此表明，ＰＧＰＲ
菌剂的添加，对土壤的种群结构产生了影响。向土

壤添加或接种外源微生物会对土壤中原微生物群

落结构造成直接或间接的影响，从而影响土壤所发

挥的生态效应［１９］。

３．３　土壤环境因子对蜈蚣草根际土壤群落的影响
土壤的环境因子会改变土壤中的微生物种群

结构，典范对应分析将环境因子作为约束条件进行

排序分析，从而分析出环境因子对微生物群落所产

生的影响。有研究指出，根际土壤中的细菌群落数

量与 ｐＨ值、速效磷含量、速效氮含量呈显著相
关［２０］。在本研究中土壤速效氮和速效磷和速效钾

是影响砷胁迫下蜈蚣草根际土壤微生物群落变异

的重要因子。而在笔者所在研究团队前期研究中

也发现，土壤钾含量及有效性也是影响细菌群落多

样性和丰富度的重要因素［２１］。可见，土壤氮磷钾等

养分是影响土壤微生物群落结构的重要因素，也影

响着土壤砷的有效性进而调控蜈蚣草对砷污染土

壤的修复效果［２２］。

４　结论

ＰＧＰＲ菌剂会对砷胁迫下的蜈蚣草生物量、砷富
集量以及根际微生物群落结构产生明显影响，其中以

添加芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）细菌的处理对蜈蚣草生长发
育影响最明显。砷胁迫下，蜈蚣草根际微生物群落结

构受土壤速效氮、速效钾、有效磷含量的影响。
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邛海湿地冬季初级生产力的研究

李小艳１，王鹏飞１，杨　军２，杨　红１，亓东明１

（１．西昌学院，四川西昌６１５０１３；２．邛海湿地保护中心，四川西昌６１５０００）

　　摘要：研究人工恢复湖泊湿地初级生产力，对评价湿地生态恢复工程及富营养化浅水湖泊环境治理具有重要的指
导意义。２０１９年１月对邛海湿地２３个点位浮游植物、沉水植物、附着物叶绿素ａ（Ｃｈａｌｏｒｏｐｈｙｌｌ－ａ，Ｃｈｌ．ａ）和生物量进

行研究。结果表明，邛海湿地浅水区水体叶绿素ａ含量为１．１０～１１．１６ｍｇ／ｍ３，平均为４．９８ｍｇ／ｍ３，出海区域水体叶
绿素ａ含量比其他区域高，南部、西南部、东部水体叶绿素ａ含量较低，但整体未达到轻度藻化风险。共发现２２个样
点有７种沉水植物分布，苦草（Ｖａｌｌｉｓｎｅｒｉａｎａｔａｎｓ）、穗状狐尾藻（Ｍｙｒｉｏｐｈｙｌｌｕｍｓｐｉｃａｔｕｍ）为邛海湿地的广布种，沉水植被
面积有扩大趋势，特殊区域群落结构变化显著。沉水植物冬季仍处于生长期，其生长特性与陆生常绿植物相似。７种
沉水植物冬季叶绿素ａ含量表现为马来眼子菜＞苦草＞穗状狐尾藻＞金鱼藻＞黑藻＞篦齿眼子菜＞大茨藻，马来眼
子菜植株叶绿素ａ含量最高，平均为８．７５５ｍｇ／ｇ。藻类在水体和植物附着物均有分布，７种沉水植物冬季附着物叶绿
素ａ含量表现为篦齿眼子菜＞大茨藻＞黑藻＞穗状狐尾藻＞金鱼藻＞马来眼子菜＞苦草。沉水植物与浮游植物相关
性还须要进一步系统研究。
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　　湖泊是陆表水的重要组成部分，我国是一个湖
泊众多的国家，其中７０％是浅水湖泊［１］。水体富营

养化被认为是湖泊从清水型快速转为浊水态的主

要原因［２］。水生植物和浮游植物是湖泊湿地的主

要初级生产者，因水体氮、磷等营养物质增加，水中

浮游植物迅速繁殖，以致水体含氧量和透明度下

降，引起水体富营养化，表现为藻类特别是蓝藻异

常繁殖［３］，导致草型湖泊逐渐向藻型湖泊转化，同

时也导致水域生态系统各营养级结构与功能发生

明显变化［４］。在众多湖泊中，有的湖泊水草茂盛，

水质清澈，如抚仙湖、泸沽湖等；有的湖泊则蓝藻水
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