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汞胁迫对蔬菜土壤细菌和真菌群落结构及丰度的影响
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　　摘要：汞（Ｈｇ）是一种广泛存在于土壤环境中的全球污染物之一，土壤微生物对汞胁迫的敏感性强于动植物，可从
微生物角度为蔬菜土壤汞污染生态风险评估提供科学依据。采用盆栽试验，应用荧光定量 ＰＣＲ和高通量测序
（ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑ）技术，分析对照（ＣＫ）、低浓度汞（Ｔ１）、中浓度汞（Ｔ２）和高浓度汞（Ｔ３）胁迫处理下蔬菜土壤 ｈｇｃＡ基
因数量、细菌数量、真菌数量和群落结构变化特征。结果表明，Ｔ１处理增加细菌和 ｈｇｃＡ基因数量，分别比 ＣＫ、Ｔ２和
Ｔ３提高了３７．４８％和１２．０１％、５７．３１％和１９．３７％、８８．８５％和１４．８２％。汞胁迫降低了真菌数量，其中Ｔ２处理降低最
显著。Ｔ３处理降低了土壤细菌群落α多样性指数（丰富度和多样性），Ｔ１处理降低了土壤真菌群落α多样性指数（丰
富度和多样性）。土壤细菌门水平上，共获得１８个类群，其中放线菌门、变形菌门和绿弯菌门为优势类群，且在不同处
理间差异极显著。Ｔ２和Ｔ３处理分别显著增加了变形菌门和放线菌门相对丰度。绿弯菌门相对丰度均表现随汞浓度
增加逐渐递减的趋势。土壤真菌门水平上，共获得９个类群，其中子囊菌门、被孢菌门和担子菌门为优势类群，其相对
丰度共占真菌群落的９４．６４％。随着汞浓度增加，子囊菌门相对丰度递增，被孢菌门相对丰度递减。担子菌门在 Ｔ１
处理中最高（５．４０％）。土壤ｐＨ值、铵态氮含量、硝态氮含量和全汞含量与土壤细菌数量、细菌和真菌群落结构有显
著关系。综上，汞胁迫对蔬菜土壤ｈｇｃＡ基因、细菌和真菌数量有显著影响，高汞胁迫造成了土壤细菌多样性减少，细
菌和真菌群落结构和组成发生变化，而细菌群落对汞胁迫的敏感性强于真菌。
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　　汞是一种危险和持久性的环境污染物，可在大
气中转化和长距离运输，最终在食物链中积累，危

害人类身体健康。在农业生产中，施用的化肥、石

灰、污泥、肥料、除草剂和杀菌剂等，已经成为土壤

汞的重要来源之一［１］。汞在土壤中的毒性高度依

赖于其化学种类，甲基汞化合物被认为是毒性最大

的物种［２］。土壤汞的甲基化主要通过环境中微生

物转化而成，ｈｇｃＡ作为汞甲基化生物标志物，常用
来评估土壤中潜在汞甲基化微生物［３］。土壤微生

物可以快速响应土壤环境胁迫变化，对土壤污染程

度具有重要的指示作用［４－５］。研究表明，微生物对

重金属胁迫比植物更敏感［４］。关于汞对土壤微生

物影响的研究很少，且更多集中在细菌群落［６－９］。

在重金属污染物胁迫下，微生物数量减少甚至死

亡，或变成抗性优势群［１０］。在重金属污染土壤中，

强耐受性微生物相对丰度增加，敏感微生物逐渐减

少，土壤生态系统逐渐退化，并出现新物种［１１］。

Ｈａｒｒｉｓ－Ｈｅｌｌａｌ等研究表明，在低汞浓度（０．１ｍｇ／ｋｇ）
条件下，土壤微生物群落变化不明显，在高汞浓度

（２０ｍｇ／ｋｇ）下土壤微生物群落功能多样性和遗传
结构发生变化［１２］。Ｘｉｅ等研究发现，随着汞浓度的
增加，土壤中革兰氏阳性菌与革兰氏阴性菌比例逐

渐增加［１３］。Ｆｒｏｓｓａｒｄ等通过研究不同汞浓度（０３２、
３．２、３２μｇ／ｇ）对森林土壤细菌和真菌群落的影响，
发现最高汞浓度造成微生物群落结构和多样性变

化［１４］。Ｗａｎｇ等研究表明，在高浓度汞处理下，随培
养时间增加，微生物群落丰富度逐渐下降，而低浓

度汞和中低浓度汞对土壤微生物群落均匀性影响

不大［１１］。Ｌｉｕ等评估汞污染对水稻土壤细菌多样性
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的影响，发现在中等汞浓度下细菌多样性最高，表

明中等干扰下生物多样性达到峰值［１５］。Ｒａｊａｐａｋｓｈａ
等研究认为真菌通常比细菌对重金属更耐受［１６］。

然而，关于汞对土壤真菌数量和群落结构的影响及

其驱动因素，尚缺乏深入的研究。

蔬菜已经成为人们饮食必不可少的食物之一。

汞成为菜地污染最严重的重金属之一［１７］。白菜在

我国种植面积广泛，对金属富集作用强于其他非叶

蔬菜，对生态系统和人类构成了更大威胁［１８］。目

前，汞对土壤细菌和真菌群落结构的影响更多集中

在水稻和森林等植物［１５，１９］，同时，关于 ｈｇｃＡ基因丰
度的研究更多的是在厌氧环境［２０－２２］，但在蔬菜土壤

等非厌氧环境中研究较少。因此，本研究采用盆栽

试验，应用荧光定量 ＰＣＲ和 Ｍｉｓｅｑ高通量测序，研
究汞胁迫下蔬菜（白菜）土壤 ｈｇｃＡ基因数量、细菌
和真菌数量、群落组成及其环境驱动因素，揭示土

壤微生物对汞胁迫的响应机制，从微生物角度为蔬

菜汞胁迫的生态评估及生物预警提供科学依据。

１　材料与方法

１．１　供试土壤
土壤样品采 集 于 贵 州 省 铜 仁 市 碧 江 区

（１０９°１３′１２″Ｅ，２７°４７′３０″Ｎ）典型菜地黄壤土。从表
层０～２０ｃｍ收集新鲜土壤去除植物残体砾石等，风
干后过２ｍｍ筛用作盆栽试验。土壤基本理化性
质：ｐＨ值为６．５６，有机碳含量为１７．０５ｇ／ｋｇ，全氮含
量为１．６３ｇ／ｋｇ，速效钾含量为４６．５９ｍｇ／ｋｇ，速效磷
含量为１６．９２ｍｇ／ｋｇ和全汞含量为０．３３１ｍｇ／ｋｇ。
１．２　试验设计

以ＨｇＣｌ２为汞源，设置４个汞浓度组（０、１、１０、

５０ｍｇ／ｋｇ），分别代表对照（ＣＫ）、低汞（Ｔ１）、中汞
（Ｔ３）和高汞（Ｔ３）浓度污染土壤。每个处理重复３
次，共计１２个处理，将土壤样品混合均匀后，装入高
２１ｃｍ、上口直径２１ｃｍ塑料盆中，盆栽用土 ５ｋｇ。
为保持添加的汞趋于均匀稳定且被土壤充分吸附，

土壤老化时间为 ９０ｄ，同时保持土壤含水量在
６０％。老化结束后，栽种试验于２０２１年４月在铜仁
学院温棚进行，供试小白菜品种购自天津市宏丰蔬

菜研究有限公司。每盆栽种１０粒，白菜出苗后，每
盆留苗４株。白菜生长期间管理水平一致，为避免
水中汞进入，均采用蒸馏水浇灌，同时保持土壤田

间持水量为６０％。在白菜生长６０ｄ时，进行植株和
土壤样品采集。白菜测量鲜质量、株高和根长等指

标（表１）。土样采集后，去除植物根系并过２ｍｍ
筛后，分为２份，１份用于土壤铵态氮和硝态氮含量
测定，其余风干土壤用于全汞含量和理化指标分

析；１份－２０℃冰箱保存用于土壤微生物分析。

表１　汞对蔬菜生长的影响

处理
鲜质量

（ｇ／株）
株高

（ｃｍ）
根长

（ｃｍ）

ＣＫ ２．９７±０．５ａ １８．７１±１．０８ａ ８．５８±０．０４ａ

Ｔ１ ３．０８±０．１９ａ １９．０４±０．５８ａ ８．９８±０．２３ａ

Ｔ２ ２．７１±０．１５ａ １８．４２±０．４６ａ ８．１３±０．４５ａ

Ｔ３ １．６２±０．０５ｂ １４．３３±０．５５ｂ ６．６９±０．６２ｂ

Ｆ值 ５．８１４ ９．６３６ ６．２２９

Ｐ值 ０．０２１ ０．００５ ０．０１３

　　注：表中数值为平均值 ±标准差（ｎ＝３）；同列数据后不同小写

字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５），下同。

１．３　测定项目及方法
１．３．１　土壤全汞含量和理化指标测定　土壤全汞
（ＴＨｇ）含量采用王水水浴消化，原子荧光光度计测
定［２３］。参照鲍士旦的《土壤农化分析》对土壤理化

指标进行测定［２４］：采用电位法测定 ｐＨ值；采用重
铬酸钾氧化法测定有机碳（ＳＯＣ）含量；采用凯氏定
氮法测定全氮（ＴＮ）含量；采用靛酚蓝比色法测定铵
态氮（ＮＨ＋４ －Ｎ）含量；采用酚二磺酸比色法测定硝
态氮（ＮＯ－３ －Ｎ）含量；采用碳酸氢钠浸提 －钼锑抗
比色法测定速效磷（ＡＰ）含量；采用乙酸铵提取－火
焰光度法测定速效钾（ＡＫ）含量。
１．３．２　土壤 ＤＮＡ提取　采用 ＤＮＡ提取试剂盒
（Ｏｍｅｇａ，ＧＡ，ＵＳＡ），按照试剂盒步骤进行提取。用
核酸定量仪（ＮａｎｏＤｒｏｐＮＤ－２０００）对 ＤＮＡ浓度和
纯度进行检测。

１．３．３　土壤细菌、真菌、ｈｇｃＡ基因荧光定量 ＰＣＲ　
利用实时荧光定量 ＰＣＲ（ｑＰＣＲ）技术对细菌（１６Ｓ
ｒＲＮＡ）、真菌（ＩＴＳ）、ｈｇｃＡ基因丰度进行分析，细菌
１６ＳｒＲＮＡ基因的 Ｖ３－Ｖ４区扩增引物为３３８Ｆ（５′－
ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＣ－３′）与５１９Ｒ（５′－ＧＧ
ＡＣＴＡＣＮＮＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴ－３′）［１９］。真菌ＩＴＳ扩增
引物为ＩＴＳ１Ｆ（５′－ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡ
Ａ－３′）和ＩＴＳ２Ｒ（５′－ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ－
３′）［２５］；ｈｇｃＡＦ（５′－ＧＣＣＡＡＣＴＡＣＡＡＧＭＴＧＡＳＣＴＷＣ－
３′）与ｈｇｃＡＲ（５′－ＣＣＳＧＣＮＧＣＲＣＡＣＣＡＧＡＣＲＴＴ－
３′）［２６］。每个ＰＣＲ扩增样品重复３次，通过 Ｍｉｎｉｐｒｅ
Ｋｉｔ获得样品质粒，根据样品质粒的标准曲线，分别
计算基因拷贝数。
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１．３．４　高通量测序　采用２％琼脂糖凝胶电泳检
测ＰＣＲ产物。利用 ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ平台对细菌１６Ｓ
ｒＲＮＡ、真菌ＩＴＳ进行测序（上海派森诺生物科技有
限公司）。对原始数据进行质量控制后，在９７％相
似度水平下进行 ＯＴＵ划分和归并。应用 ＲＤＰ－
ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ分别在１６ＳｒＲＮＡ和真菌 ＩＴＳ数据库中对
９７％相似水平的 ＯＴＵ代表序列进行分类注释。使
用Ｍｏｔｈｕｒ软件分别对细菌和真菌群落的 α多样性
指数进行分析。

１．４　数据分析
采用ＳＰＳＳ２１．０统计软件对土壤全汞含量和理

化性质、ｈｇｃＡ基因数量、细菌和真菌数量、群落 α多
样性指数、群落组成相对丰度进行方差分析和显著

性检验（Ｐ＜０．０５）；使用 ＳＰＳＳ２１．０和 Ｒ软件进行
相关性分析。使用 Ｒ软件进行土壤细菌和真菌群

落结构聚类分析、主坐标分析和冗余分析。

２　结果与分析

２．１　土壤全汞含量和理化性质
随汞浓度增加，土壤全氮和铵态氮含量总体呈

现递增趋势，其中 ＣＫ处理的全氮含量分别与 Ｔ１、
Ｔ２和Ｔ３差异显著；ＣＫ处理的铵态氮含量分别与
Ｔ２和Ｔ３差异显著。汞浓度增加，导致土壤ｐＨ值趋
于中性且Ｔ３处理显著高于其他处理。土壤有机碳
含量在Ｔ１和Ｔ２处理均小于 ＣＫ，但 Ｔ３处理显著增
加。硝态氮含量随汞浓度增加呈递减趋势，且 ＣＫ
分别与Ｔ２和Ｔ３之间差异显著。土壤速效磷、速效
钾含量和 Ｃ／Ｎ比均是 ＣＫ处理最高。土壤全汞含
量大小顺序为 Ｔ３＞Ｔ２＞Ｔ１＞ＣＫ，且 Ｔ２和 Ｔ３分别
与Ｔ１和ＣＫ之间差异显著（表２）。

表２　不同汞处理土壤全汞含量和理化性质

处理 ｐＨ值 有机碳含量

（ｇ／ｋｇ）
全氮含量

（ｇ／ｋｇ）
铵态氮含量

（ｍｇ／ｋｇ）
硝态氮含量

（ｍｇ／ｋｇ）
速效磷含量

（ｍｇ／ｋｇ）
速效钾含量

（ｍｇ／ｋｇ） Ｃ／Ｎ 全汞含量

（ｍｇ／ｋｇ）

ＣＫ ６．２８±０．０２ｂｃ １６．２９±０．４０ｂ １．８１±０．０３ｂ １７．８８±０．２１ｃ ３．２４±０．１１ａ ２０．５１±０．７０ａ ３７．２５±０．７２ａ ９．０１±０．０６ａ ０．３２±０．０４ｃ

Ｔ１ ６．１９±０．０４ｃ １６．０３±０．２７ｂ １．９３±０．０６ａ １８．０２±０．８５ｃ ３．１５±０．０７ａ １４．３６±０．４４ｃ ３３．９５±１．７９ａｂ ８．２７±０．１８ｂ １．１３±０．１１ｃ

Ｔ２ ６．３５±０．０８ｂ １６．１６±０．３８ｂ １．９７±０．０９ａ ３１．１３±１．０４ｂ ２．６０±０．２３ｂ １７．２７±０．６７ｂ ３６．９７±０．９４ａ ８．１９±０．２６ｂ ８．９８±０．１６ｂ

Ｔ３ ６．７４±０．０４ａ １７．０３±０．１５ａ ２．０１±０．０２ａ ４７．２２±０．９２ａ １．０２±０．０７ｃ １９．５７±０．４９ａ ３１．３３±０．４９ｂ ８．４８±０．１４ｂ ４２．３０±２．４１ａ

２．２　土壤细菌、真菌和ｈｇｃＡ基因丰度
由图１可知，细菌１６ＳｒＲＮＡ基因丰度在不同处

理中差异显著。不同汞浓度下细菌１６ＳｒＲＮＡ基因
拷贝数为１．３５×１０９～２．５４×１０９／ｇ干土，且相互之
间差异显著。Ｔ１处理显著增加了细菌数量，比 ＣＫ
提高了３７．４８％。Ｔ２和 Ｔ３处理显著低于 ＣＫ，分别
比ＣＫ降低了１２．６１％和１９．７９％。真菌ＩＴＳ基因拷
贝数为０．８３×１０８～１．９９×１０８／ｇ干土。汞添加降
低了真菌数量，ＣＫ处理中真菌ＩＴＳ基因拷贝数高于
其他处理，与Ｔ１处理差异不显著，分别是 Ｔ２和 Ｔ３
处理的２．３９倍和１．４８倍。各处理土壤中均检测出
ｈｇｃＡ基因，范围为 ６．９×１０５～８２４×１０５／ｇ干土。
ｈｇｃＡ基因拷贝数随汞浓度增加而有所不同，在 Ｔ１
处理最高，与 ＣＫ差异不显著，与 Ｔ２和 Ｔ３差异
显著。

为明确汞污染下蔬菜土壤细菌１６ＳｒＲＮＡ、真菌
ＩＴＳ和ｈｇｃＡ基因拷贝数差异的影响因素，分别与土
壤理化性质进行相关性分析（图 ２）。细菌 １６Ｓ
ｒＲＮＡ基因拷贝数分别与土壤ｐＨ值、铵态氮含量呈
极显著负相关关系；与有机碳、速效磷和总汞含量

呈显著负相关关系；与硝态氮含量呈极显著正相关

关系。真菌ＩＴＳ基因拷贝数与全氮含量呈显著负相
关关系；与碳氮比呈显著正相关。ｈｇｃＡ基因拷贝数
与土壤ｐＨ值呈显著负相关关系。
２．３　土壤细菌和真菌测序结果及其α多样性指数

由表３可知，土壤细菌和真菌覆盖度均在０．９８
以上，测序结果可以真实反映各处理土壤微生物群

落特征。土壤细菌和真菌中 ＣＫ、Ｔ１、Ｔ２和 Ｔ３获得
质控后序列数分别为 ８８８５６（１１６９６７）、８３６５５
（１１０７７２）、８４０９０（１１２４３４）和 ８８３３５（１１３６９８）。
土壤细菌 ＯＴＵｓ随汞浓度增加逐渐减少。ＣＫ处理
土壤细菌和真菌 ＯＴＵｓ均最多，分别为 ３７８１、６２２
个；土壤细菌ＣＫ处理与 Ｔ３之间差异显著；土壤真
菌ＣＫ处理分别与 Ｔ１、Ｔ２和 Ｔ３之间差异显著。说
明汞浓度增加改变了蔬菜土壤细菌和真菌 ＯＴＵｓ水
平上的物种组成，且土壤真菌变化更加明显。

　　土壤细菌 α多样性指数均大于真菌。随汞浓
度增加，土壤细菌Ｃｈａｏ１指数和ＡＣＥ指数均表现出
先增加后降低趋势，表明低汞浓度有利于土壤细菌

群落丰富度增加。Ｔ３处理 Ｃｈａｏ１指数和ＡＣＥ指数
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表３　不同汞处理土壤细菌和真菌测序及群落α多样性指数

类别 处理 序列数 ＯＴＵ（个） Ｃｈａｏ１指数 ＡＣＥ指数 Ｓｈａｎｎｏｎ指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数 覆盖度

细菌 ＣＫ ８８８５６ ３７８１±１１２ａ ４０２８．０５±１２４．９８ａ ３７０３．４０±９６．７５ａ ９．８８±０．０５ａ ０．９９５１±０．０２ａ ０．９８１６±０．００２３ａ

Ｔ１ ８３６５５ ３６７３±１３０ａ ４２０７．８９±１５．５５ａ ３７７０．１０±１１０．３４ａ ９．８０±０．２３ａ ０．９９４１±０．０１ａ ０．９８４７±０．００３２ａ

Ｔ２ ８４０９０ ３５９８±４６ａ ３９６８．５６±５８．４３ａ ３５９６．７３±４７．４２ａ ９．７８±０．０３ａ ０．９９４０±０．０２ａ ０．９８３５±０．００１０ａ

Ｔ３ ８８３３５ ３１１６±１２４ｂ ３４６９．０１±１２６．９９ｂ ３１２６．４３±１１９．９９ｂ ８．７９±０．１７ｂ ０．９６８３±０．０６ｂ ０．９８５７±０．００１３ａ

真菌 ＣＫ １１６９６７ ６２２±６ａ ５３６．２６±２７．７８ａ ５３３．３３±１６．１０ａ ４．６１±０．３６ｂ ０．８０００±０．０８ｂ ０．９９９８±０．０００１ａ

Ｔ１ １１０７７２ ４９４±２３ｂ ４４６．４７±１３．４２ｂ ４７７．２０±１１．９６ｂ ４．５２±０．０５ｂ ０．８７００±０．０２ａｂ ０．９９９８±０．０００１ａ

Ｔ２ １１２４３４ ５４７±２６ｂ ５４９．２５±８．１４ａ ５４６．９０±８．２２ａ ５．５８±０．２２ａ ０．９３００±０．０１ａ ０．９９９８±０．０００２ａ

Ｔ３ １１３６９８ ５０９±２５ｂ ５１１．１６±８．７８ａ ５０９．１７±１４．１１ａｂ４．９９±０．１０ａｂ ０．９０００±０．０６ａｂ ０．９９９９±０．０００１ａ

均显著低于其他处理，说明土壤细菌丰富度受到高

浓度汞污染的影响严重。Ｓｈａｎｎｏｎ指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数变化趋势相同，随汞浓度增加逐渐降低；其中，

ＣＫ、Ｔ１和 Ｔ２处理之间变化不明显，Ｔ３处理显著低

于其他处理。土壤真菌α多样性指数均是 Ｔ２处理
最高，其中Ｃｈａｏ１指数、ＡＣＥ指数和Ｓｈａｎｎｏｎ指数是
Ｔ１处理最小，且 Ｔ２与 ＣＫ和 Ｔ３之间差异不明显，
Ｔ２与 Ｔ１差异显著。Ｓｉｍｐｓｏｎ指数随汞浓度增加表
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现先增加后降低趋势，且 Ｔ２与 ＣＫ差异显著。可
知，低汞胁迫对土壤细菌群落的多样性和丰富度有

促进作用，对土壤真菌群落的多样性和丰富度有抑

制作用。

相关性分析结果（图２）表明，土壤细菌 Ｃｈａｏ１
指数、ＡＣＥ指数、Ｓｈａｎｎｏｎ指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数分别
与土壤ｐＨ值、铵态氮和总汞含量呈极显著负相关
关系，与硝态氮含量呈极显著正相关关系，与速效

钾含量呈显著正相关关系。Ｃｈａｏ１指数和 ＡＣＥ指
数与有机碳含量呈显著负相关关系。Ｃｈａｏ１指数与
速效磷含量呈显著负相关关系。Ｓｈａｎｎｏｎ指数和
Ｓｉｍｐｓｏｎ指数分别与有机碳含量呈极显著负相关关
系。土壤真菌Ｃｈａｏ１指数与速效磷含量呈显著正相
关关系。Ｓｉｍｐｓｏｎ指数与碳氮比呈显著负相关
关系。

２．４　土壤细菌和真菌群落组成
通过对汞胁迫下蔬菜土壤样品 ＯＴＵｓ进行归

类，土壤细菌得到 １８个门、５０个纲、１１４个目、１７２
个科和２６２个属。土壤真菌得到９个门、２０个纲、
４７个目、９１个科和１３９个属。在细菌门水平上，将
平均相对丰度＜１％类群归类为其他，得到６个类群
（图３－ａ），分别为放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、变形
菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、酸杆
菌 门 （Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、 芽 单 胞 菌 门

（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）和厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ），其中
放线菌门、变形菌门、绿弯菌门、酸杆菌门和芽单胞

菌门在不同处理之间有极显著差异（Ｐ＜０．０１）。放
线菌门（５９．５６％ ～６８．９９％）、变形菌门（１６．６７％ ～
１９４３％）和绿弯菌门（３．９５％ ～７．２２％）为优势菌
门，占细菌总类群相对丰度的８４．９６％ ～８９．６２％。
放线菌门相对丰度在 Ｔ３处理中最高，分别是 ＣＫ、
Ｔ１和Ｔ２的１．１３倍、１．１６倍和１．１５倍。变形菌门
相对丰度随汞浓度增加表现先增加后减少，在 Ｔ２
处理最高（１９．４３％），Ｔ３处理最低（１６．６７％）。绿
弯菌门和酸杆菌门相对丰度均表现出随汞浓度增

加逐渐递减，在Ｔ３处理最低（３．９５％和３．０１％），分
别比ＣＫ降低了４５．２１％和５０．２％。芽单胞菌门在
Ｔ１处理最高（４．４３％），Ｔ３处理最低（２．９２％）。厚
壁菌门相对丰度在不同处理中差异不显著，ＣＫ最
低（１９１％），Ｔ２处理最高（２．５１％）。在属水平上，
得到相对丰度在１％以上的１０个类群（图３－ｃ），分
别 为 链 丝 菌 属 （Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ）、小 单 孢 菌 属
（Ｍｉｃｒｏｍｏｎｏｓｐｏｒａ）、类诺卡氏菌属（Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ）、

Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿６、芽单胞菌属（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ）、６７－１４、
ＫＤ４－９６、Ｇａｉｅｌｌａ、滨田氏菌属 （Ｈａｍａｄａｅａ）和
Ｍａｒｍｏｒｉｃｏｌａ。其中，链丝菌属、小单孢菌属和类诺卡
氏菌属为优势菌属，相对丰度分别为 ２．４２％ ～
２７４２％、５．７２％ ～８．１７％和４％ ～６．６％。随汞浓
度增加，链丝菌属相对丰度显著增加，Ｔ１、Ｔ２和 Ｔ３
分别是ＣＫ的１．３１倍、３．８５倍和１１．４４倍。小单孢
菌属相对丰度在Ｔ３处理显著高于其他处理，比 ＣＫ
增加了２０．８６％。汞添加降低了类诺卡氏菌属相对
丰度，其中Ｔ３处理降低幅度最大，且与其他处理之
间差异极显著。

在门水平上，真菌群落相对丰度达到１％以上
的类群有３个，分别为子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ，平均
相对丰度８０．９４％）、被孢菌门（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ，平
均相对丰度１０．３３％）和担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ，平
均相对丰度３．３７％）（图３－ｂ）。随汞浓度增加，子
囊菌门相对丰度递增，被孢菌门相对丰度递减。子

囊菌门和被孢菌门在不同汞浓度处理中差异极显

著，子囊菌门相对丰度在 Ｔ３处理最高（９１．９２％），
分别比 ＣＫ、Ｔ１和 Ｔ２增加了 ２８．７％、１７．２２％和
１２０９％。被孢菌门相对丰度在 Ｔ１、Ｔ２和 Ｔ３处理
中，分别比ＣＫ减少了３０．３７％、４２．０４％和９８５１％。
担子菌门相对丰度随汞浓度增加表现为先增加后

减少趋势，大小顺序为 Ｔ１＞ＣＫ＞Ｔ２＞Ｔ３。属水平
上，相 对 丰 度 大 于 １％ 的 类 群 为 镰 刀 菌 属
（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）、被孢霉属（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ）、扁孔腔菌属
（Ｌｏｐｈｉｏｓｔｏｍａ）、螺旋聚孢霉属（Ｃｌｏｎｏｓｔａｃｈｙｓ）、小不
整 球 壳 属 （Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ） 和 圆 孢 霉 属

（Ｓｔａｐｈｙｌｏｔｒｉｃｈｕｍ），且不同处理间差异显著（图３－
ｄ）。其中，镰刀菌属和被孢霉属为优势类群，相对
丰度分别为 １２．７８％ ～３３．２６％ 和 ０．２７％ ～
１８９４％。镰刀菌属相对丰度随汞浓度增加显著递
增，Ｔ１、Ｔ２和 Ｔ３分别比 ＣＫ增加了 ３０．７５％、
４６３２％和１６２．２５％。被孢霉属相对丰度在汞添加
处理 中 均 小 于 ＣＫ（１８．９４％），Ｔ３处 理 最 低
（０２７％）。汞添加显著增加了扁孔腔菌属和螺旋
聚孢霉属相对丰度，其中扁孔腔菌属相对丰度在Ｔ２
处理最高（６．３３％），螺旋聚孢霉属在 Ｔ３处理最高
（７３１％）。汞添加降低了小不整球壳属和圆孢霉
属相对丰度，汞浓度越高抑制作用越强。

２．５　土壤细菌和真菌群落的层次聚类和 ＰＣｏＡ
分析

汞胁迫下土壤细菌和真菌的层次聚类树如图４
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所示。不同处理土壤细菌和真菌群落结构差异明

显。土壤细菌和真菌除Ｔ１外，其他处理３个重复聚
类在一起。其中，ＣＫ和 Ｔ１处理之间距离较近。Ｔ３
与ＣＫ和Ｔ１处理之间距离较远。ＰＣｏＡ分析进一步
证实了汞胁迫处理土壤细菌和真菌群落结构差异

明显。ＰＣｏＡ１和 ＰＣｏＡ２对细菌和真菌群落分别解
释了总变异的４３．５％（２４．８％）和１４３％（２３．５％）
（图５）。ＣＫ、Ｔ１和Ｔ２距离较近，说明土壤细菌和真
菌群落结构相似度较高。Ｔ３和其他处理在不同象
限内，Ｔ３与 ＣＫ、Ｔ１和 Ｔ２相距较远，说明高浓度汞
胁迫对土壤细菌和真菌群落影响最大。

２．６　土壤细菌和真菌群落结构与环境因子的关系
本研究在土壤细菌和真菌属水平上与土壤理

化性质进行了冗余分析（图６）。ＲＤＡ１和 ＲＤＡ２分
别解释了土壤细菌群落变异的９３．５２％和３０９％，
前两轴解释了总变异的 ９６．６１％。ＲＤＡ１和 ＲＤＡ２
分别解释了土壤真菌群落变异的 ８２．１３％和
７５５％，前两轴解释了总变异的 ８９．６８％。由表 ４
可知，土壤ｐＨ值、铵态氮含量、硝态氮含量和全汞
含量对细菌和真菌群落结构有极显著影响，有机碳

含量对细菌和真菌群落结构有显著影响，全氮含量

对真菌群落结构有极显著影响，速效钾含量对真菌
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表４　属水平上土壤细菌和真菌群落与土壤化学性质相关性的Ｐ值

化学性质　
细菌 真菌

ｒ Ｐ值 ｒ Ｐ值

ｐＨ值 ０．９２０７ ０．００１ ０．７３８１ ０．００８

ＳＯＣ ０．５７７９ ０．０１４ ０．５３９４ ０．０３７

ＴＮ ０．４１６７ ０．０７８ ０．６５１８ ０．００７

ＮＨ＋４ －Ｎ ０．９１４５ ０．００１ ０．８０６５ ０．００１

ＮＯ－３ －Ｎ ０．９３５５ ０．００１ ０．８５４８ ０．００３

ＡＰ ０．２０３３ ０．３５４ ０．０９５８ ０．６５４

ＡＫ ０．４３２９ ０．０６３ ０．５９６４ ０．０１６

Ｃ／Ｎ ０．０５８７ ０．６８７ ０．４１８２ ０．０９４

ＴＨｇ ０．８７４５ ０．００１ ０．９０７７ ０．００１

群落结构有显著影响。

３　讨论与结论

３．１　汞胁迫对蔬菜土壤细菌、真菌和 ｈｇｃＡ基因丰
度的影响

重金属污染由于降解性低，给土壤带来了严重

的环境恶化问题，通过功能干扰、蛋白质变性或细

胞膜破坏影响微生物生长和代谢，抑制微生物活性，

导致土壤微生物总量下降［８］。

本研究土壤细菌数量（ＣＫ除外）随汞浓度增加
表现递减趋势，与 Ｚｈｅｎｇ等研究结果［１９］一致。Ｔ１
处理土壤细菌数量显著高于其他处理，可能由于低

浓度汞处理蔬菜土壤 ｐＨ值较低，降低了汞的生物
利用度和甲基化，对土壤钾和磷的释放有促进作

用，有利于植物生长［２７－２８］。植物长势好，根系分泌

物多，可以促进细菌数量增加［２９］。Ｆｒｏｓｓａｒｄ等研究
也认为，小于３．２ｍｇ／ｋｇ的汞浓度对土壤细菌数量
没有显著抑制作用［１４］。本研究Ｔ１处理的汞浓度较
低，对植物生长和土壤细菌还未起到抑制作用，说

明该汞浓度未超过阈值。相关性分析表明，土壤细

菌数量与总汞含量呈负相关，Ｈｇ污染抑制微生物生
长，与Ｌｉｕ等研究结果［３０］一致。然而，Ｌｉｕ等研究认
为，长期来看，水稻土壤细菌数量与总汞含量没有

显著相关性［１５］，这可能与本研究开展的是短期汞胁

迫试验有关。本研究中，随汞浓度增加土壤真菌数

量下降，这与许多重金污染下所得结果［１４，３１］一致。
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汞污染下细菌数量远高于真菌，有可能细菌与真菌

竞争营养，从而对真菌群落产生更大生存压力［３１］。

Ｔ３处理真菌数量高于 Ｔ２，说明真菌对高浓度汞污
染具有更大抵抗力。Ｚｈｅｎｇ等研究也认为，许多真
菌可以忍受高浓度汞污染，通过排出有机酸与土壤

中金属形成复合物，从而降低重金属毒性［１９］。

本研究 ｈｇｃＡ基因基因拷贝数为 ６．９×１０５～
８２４×１０５／ｇ干土，远低于周心劝等关于水稻田的
研究结果［２０］，可能与 ｈｇｃＡ基因主要是在厌氧条件
下形成有关。总汞含量与ｈｇｃＡ丰度没有显著相关，
与Ｌｉｕ等研究结果［３２］一致，但与Ｖｉｓｈｎｉｖｅｔｓｋａｙａ等研
究结果［３３］不一致，这可能与取样环境、植物类型和

土壤类型等因素有关。Ｔ１处理 ｈｇｃＡ基因数量高于
其他处理，可能与土壤 ｐＨ值有关，由于 ｐＨ值直接
影响汞在土壤中的溶解度。Ｌｉｕ等研究认为，在碱
性环境中可能不适合含汞甲基化 ｈｇｃＡ基因的微生
物存活，当土壤处于酸性条件下时，汞的甲基化程

度增强，导致汞的生物利用度增加，然而，当 ｐＨ值
过低时，大量腐殖酸会影响汞的生物利用度或甲基

供体转移，降低汞的甲基化［３］。

３．２　汞胁迫对蔬菜土壤细菌和真菌多样性的影响
微生物多样性是评估土壤生态系统功能的重

要指标［２７］。本研究土壤细菌 α多样性指数（ＣＫ除
外）均随汞含量增加而减少，与 Ｖｉｓｈｎｉｖｅｔｓｋａｙａ等研
究结果［３３］一致。Ｃｒｏｇｎａｌｅ等研究认为，短期重金属
污染对土壤微生物数量、丰富度和多样性产生负面

影响［３４］。土壤细菌 Ｃｈａｏ１指数和 ＡＣＥ指数在低汞
浓度中最高，然后随汞浓度增加逐渐下降，表明土

壤微生物群落丰富度逐渐下降，丰富度受到高汞浓

度影响严重。这种趋势很可能是由于低浓度汞的

存在刺激抗金属物种生长，汞浓度增加导致许多敏

感物种死亡，最终导致微生物遗传多样性下降［３５］。

土壤细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数在对照、低
汞浓度和中汞浓度下变化不显著，但高汞浓度下明

显改变了Ｓｈａｎｎｏｎ指数和Ｓｉｍｐｓｏｎ指数，与Ｌｉｕ等研
究结果［１５］相似。这种原因可能是随汞浓度增加，不

能适应高汞浓度的微生物数量逐渐减少甚至死亡。

Ｒｉｅｄｅｒ等研究表明，真菌比细菌对长期重金属
污染更有抵抗力，真菌对汞的反应不如细菌强

烈［３６］。本研究中，随汞浓度增加，真菌 Ｃｈａｏ１指数、
ＡＣＥ指数、Ｓｈａｎｎｏｎ指数和Ｓｉｍｐｓｏｎ指数表现先增后
减少趋势，与Ｆｒｏｓｓａｒｄ等研究结果［３７］一致。该结果

也支持了中度干扰假说，表明中等汞浓度可提高真

菌多样性［３８］。前人研究认为，汞污染通过影响土壤

理化性质间接影响真菌多样性，土壤理化性质是土

壤微生物多样性的重要驱动因素，汞在调节土壤真

菌丰度和多样性方面具有重要性［３９］。Ｄｕｒａｎｄ等研
究表明，在受汞污染胁迫的矿区，土壤真菌多样性

与汞浓度呈负相关关系［４０］。然而，本研究中没有发

现汞对真菌多样性有显著影响，与 Ｆｒｏｓｓａｒｄ等研究
结果［３７］一致。目前，关于这一现象的原因尚未明

确，可能是由于土壤真菌群落对汞的预适应性，真

菌耐汞类群的改变或者低汞生物利用导致缺乏汞

毒性［４１］。

３．３　汞胁迫对蔬菜土壤细菌和真菌群落结构的
影响

Ｗａｎｇ等研究认为，重金属汞进入土壤将对土
壤微生物群落结构和功能产生严重影响［１１］。本研

究结果也表明，汞导致土壤细菌和真菌群落组成发

生变化，存在剂量相关效应，这与之前研究结

果［１９，４２］一致。土壤细菌和真菌群落结构发生变化，

可能因重金属汞添加引起土壤金属敏感生物数量

减少，耐抗微生物数量增加，导致微生物群落组成

发生变化［４３］。

本研究中，细菌群落中放线菌门、变形菌门和

绿弯菌门为优势菌门，与前人研究结果［１９，４４］一致。

放线菌门在动植物残体分解过程中起着重要作用，

有利于土壤氮转化，可产生抗生素减少病原微生物

侵害［４５］。放线菌门相对丰度在高汞浓度下显著增

加，说明放线菌门对汞污染具有耐受性。相关研究

已经证明放线菌门对重金属污染具有耐受性［４６］，可

能与阻力机制及沉淀 －溶解平衡有关，限制了土壤
游离金属离子的动态变化［４７］。Ｂａｒｋａｙ等研究认为，
放线菌门对汞具有耐受性，主要与其含有耐汞基因

（ｍｅｒＡ）有关［４８］。变形菌门具有固氮、代谢和利用光

合作用存储能量的作用［４９］。本研究中，变形菌门相

对丰度在中等汞浓度最高，高汞浓度最低，可能与

中度干扰或应激假说有关［１５］。由此可知，变形菌门

对汞具有一定耐受性，当汞浓度超过一定阈值，将

导致其数量减少或者死亡。变形菌门的耐受能力

可能有３个方面原因，一是汞可以被吸附在微生物
活细胞或死细胞中，从而降低有效汞对其影响［４３］；

二是变形菌门含有 ｍｅｒＡ基因，ｍｅｒＡ编码汞还原酶，
可将汞离子还原为元素汞［５０］；三是通过外排系统挤

出重金属离子、通过含硫醇分子进行分离以及还原

为具有降低毒性的氧化状态［５１］。绿弯菌门含有绿
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色色素，具有降解纤维素作用，与地上生物量呈显

著正相关关系［５２］。本研究绿弯菌门相对丰度随汞

浓度增加显著降低，一方面可能由于地上蔬菜生物

量总体随汞浓度增加逐渐减少，土壤中纤维素减

少，不利于绿弯菌门生长。另一方面，绿弯菌门中

没有脂质外膜和专门的分泌系统，对汞较敏感，其

生长易受汞抑制［５３］。

ｏｐｄｅＢｅｅｃｋ等研究表明，重金属污染对土壤真
菌群落结构变化具有重要影响［５４］。本研究子囊菌

门、被孢菌门和担子菌门为优势类群，与Ｚｈａｎｇ等研
究结果［５５］相似。子囊菌门被认为是降解木质纤维

素的重要真菌，广泛存在于农田土壤。子囊菌门相

对丰富随汞胁迫加剧呈增加趋势，说明对高浓度汞

污染具有更大耐受性，可能由于子囊菌为腐生菌，

能降解土壤有机质［５６］，在高汞浓度胁迫下土壤有机

碳最多，从而有利于子囊菌门相对丰度增加。目

前，关于子囊菌门对重金属污染的应激反应机制研

究较少。随汞浓度增加，被孢菌门和担子菌门相对

丰度总体表现递减趋势。担子菌门能适应较低养

分环境，具有降解纤维素和木质素的能力［５７］。汞浓

度增加，土壤全氮和铵态氮等养分增加，蔬菜生物

量减少，蔬菜残体及木质素较少，不利于担子菌门

生长。在重金属胁迫下，担子菌群酶活性受到抑

制［５８］，也导致担子菌门相对丰度减少。

本研究通过ＲＤＡ分析探讨了土壤细菌和真菌
群落与土壤理化性质之间的相关性，揭示了微生物

群落受特定土壤理化性质的影响。土壤细菌和真

菌群落与土壤ｐＨ值、铵态氮、硝态氮和总汞含量有
显著相关性。许多研究也表明，土壤 ｐＨ值和重金
属含量对微生物群落结构有显著影响［３１，５９］。土壤

ｐＨ值通过影响金属离子溶解度和流动性在土壤重
金属的积累中起着重要作用，决定土壤养分的生物

有效性，同时Ｈ＋与溶解金属之间的配体竞争，导致
重金属迁移率和生物利用度增加［４５］。Ｗｅｎ等研究
表明，模拟酸雨可增加土壤溶液中重金属可溶性含

量，增加重金属的环境风险［６０］。一些敏感和耐受性

菌群丰度随土壤ｐＨ值增加而变化，土壤ｐＨ值通过
影响重金属形态和可用性，从而导致生态毒性的

变化［６１］。

低汞浓度处理提高了土壤细菌和 ｈｇｃＡ基因数
量。高汞浓度胁迫显著降低了土壤细菌群落 α多
样性指数。汞浓度越高，对微生物群落结构影响越

大，真菌对汞的敏感性弱于细菌。放线菌门和子囊

菌门对汞污染具有耐受性，绿弯菌门和被孢菌门对

汞污染敏感。低汞浓度对担子菌门有促进作用，中

等汞浓度对变形菌门有促进作用。土壤 ｐＨ值、铵
态氮、硝态氮和汞含量是影响土壤细菌和真菌群落

变化的主要因素。然而，关于汞对蔬菜土壤细菌和

真菌群落的影响机制需开展长期的定点和多蔬菜

种类研究。
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［２］ＣｌａｒｋｓｏｎＴＷ．Ｔｈｅｔｏｘｉｃｏｌｏｇｙｏｆｍｅｒｃｕｒｙ［Ｊ］．ＣｒｉｔｉｃａｌＲｅｖｉｅｗｓｉｎ

ＣｌｉｎｉｃａｌＬａｂｏｒａｔｏｒｙＳｃｉｅｎｃｅｓ，１９９７，３４（４）：３６９－４０３．

［３］ＬｉｕＸ，ＭａＡ Ｚ，ＺｈｕａｎｇＧ Ｑ，ｅｔａｌ．Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｐｏｔｅｎｔｉａｌｌｙｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｍｅｒｃｕｒｙｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎｉｎｒｉｃｅ

ｐａｄｄｉｅｓｓｕｒｒｏｕｎｄｉｎｇｔｙｐｉｃａｌｍｅｒｃｕｒｙｍｉｎｉｎｇａｒｅａｓｉｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．

ＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙＯｐｅｎ，２０１８，７（４）：ｅ００５７７．

［４］ＳｈｕａｉｂＭ，ＡｚａｍＮ，ＢａｈａｄｕｒＳ，ｅｔａｌ．Ｖａｒｉａｔｉｏｎａｎｄｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎｏｆ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｕｎｄｅｒｔｈｅｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓｏｆｐｅｒｓｉｓｔｅｎｔｈｅａｖｙｍｅｔａｌ

ａｎｄｔｈｅｉｒｓｕｒｖｉｖａｌｍｅｃｈａｎｉｓｍ［Ｊ］．ＭｉｃｒｏｂｉａｌＰａｔｈｏｇｅｎｅｓｉｓ，２０２１，

１５０：１０４７１３．

［５］ＪｉＨ Ｂ，ＺｈａｎｇＹ，ＢａｒａｒｕｎｙｅｒｅｔｓｅＰ，ｅｔａｌ．Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｏｆｓｏｉｌｓｆｒｏｍ ｇｏｌｄ ｍｉｎｅ ｔａｉｌｉｎｇｓａｎｄ

ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｍｅｒｃｕｒｙ－ｒｅｓｉｓｔａｎｔｓｔｒａｉｎ［Ｊ］．Ｅｃｏｔｏｘｉｃｏｌｏｇｙａｎｄ

ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＳａｆｅｔｙ，２０１８，１６５：１８２－１９３．

［６］李昌鑫．燃煤电厂周边环境中汞的溯源研究及其对微生物多样

性的影响［Ｄ］．杭州：浙江大学，２０２０：２４－３０．

［７］刘振京．土壤汞对植物生长和微生物群落的生物学效应研究

［Ｄ］．北京：北京化工大学，２０１９：２７－４０．

［８］ＳｚáｋｏｖáＪ，Ｈａｖｌíｃ̌ｋｏｖáＪ，Ｓ̌íｐｋｏｖáＡ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｔｈｅｓｏｉｌ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｏｎｍｏｂｉｌｅｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓａｎｄｓｐｅｃｉａｔｉｏｎｏｆｍｅｒｃｕｒｙ

（Ｈｇ）ｉｎｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄｓｏｉｌ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＳｃｉｅｎｃｅ

ａｎｄＨｅａｌｔｈ（ＰａｒｔＡ），２０１６，５１（４）：３６４－３７０．

［９］ＳａｌａｍＬＢ，ＳｈｏｍｏｐｅＨ，ＵｍｍｉＺ，ｅｔａｌ．Ｍｅｒｃｕｒｙｃｏｎｔａｍｉｎａｔｉｏｎ

ｉｍｐｏｓｅｓｓｔｒｕｃｔｕｒａｌｓｈｉｆｔｏｎｔｈｅｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｏｆａｎａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ

ｓｏｉｌ［Ｊ］．ＢｕｌｌｅｔｉｎｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＲｅｓｅａｒｃｈＣｅｎｔｒｅ，２０１９，４３

（１）：１６３．

［１０］ＹａｏＸＦ，ＺｈａｎｇＪＭ，ＴｉａｎＬ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｅｆｆｅｃｔｏｆｈｅａｖｙｍｅｔａｌ

ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｉｏｎｏｎｔｈｅｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｔＪｉａｏｚｈｏｕＢａｙ，

Ｃｈｉｎａ［Ｊ］．ＢｒａｚｉｌｉａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１７，４８（１）：７１－

７８．　

［１１］ＷａｎｇＬ，ＷａｎｇＬ，ＺｈａｎＸＹ，ｅｔａｌ．Ｒｅｓｐｏｎｓｅｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｔｏｔｈｅｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｓｔｒｅｓｓｃａｕｓｅｄｂｙｔｈｅ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｅｒｃｕｒｙｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｉｎｓｏｉｌｓ［Ｊ］．Ｅｃｏｔｏｘｉｃｏｌｏｇｙａｎｄ

ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＳａｆｅｔｙ，２０２０，１８８：１０９９０６．

［１２］Ｈａｒｒｉｓ－ＨｅｌｌａｌＪ，ＶａｌｌａｅｙｓＴ，Ｇａｒｎｉｅｒ－ＺａｒｌｉＥ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆ

ｍｅｒｃｕｒｙｏｎｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｉｎｔｒｏｐｉｃａｌｓｏｉｌｓｏｆＦｒｅｎｃｈ

Ｇｕｙａｎａ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄＳｏｉｌＥｃｏｌｏｇｙ，２００９，４１（１）：５９－６８．
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［１３］ＸｉｅＸＭ，ＬｉａｏＭ，ＭａＡＬ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｃｏｎｔａｍｉｎａｔｉｏｎｏｆｓｉｎｇｌｅ

ａｎｄｃｏｍｂｉｎｅｄ ｃａｄｍｉｕｍ ａｎｄ ｍｅｒｃｕｒｙｏｎ ｔｈｅｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙ［Ｊ］．Ｃｈｉｎｅｓｅ

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＧｅｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１１，３０（３）：３６６－３７４．

［１４］ＦｒｏｓｓａｒｄＡ，ＨａｒｔｍａｎｎＭ，ＦｒｅｙＢ．Ｔｏｌｅｒａｎｃｅｏｆｔｈｅｆｏｒｅｓｔｓｏｉｌ

ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｔｏｉｎｃｒｅａｓｉｎｇｍｅｒｃｕｒｙｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＳｏｉｌＢｉｏｌｏｇｙ

ａｎｄＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１７，１０５：１６２－１７６．

［１５］ＬｉｕＹＲ，ＷａｎｇＪＪ，ＺｈｅｎｇＹＭ，ｅｔａｌ．Ｐａｔｔｅｒｎｓｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ａｌｏｎｇａｌｏｎｇ－ｔｅｒｍｍｅｒｃｕｒｙ－ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄｇｒａｄｉｅｎｔｉｎｔｈｅｐａｄｄｙ

ｓｏｉｌｓ［Ｊ］．ＭｉｃｒｏｂｉａｌＥｃｏｌｏｇｙ，２０１４，６８（３）：５７５－５８３．

［１６］ＲａｊａｐａｋｓｈａＲＭＣＰ，Ｔｏｂｏｒ－ＫａｐｏｎＭＡ，ＢｔｈＥ．Ｍｅｔａｌｔｏｘｉｃｉｔｙ

ａｆｆｅｃｔｓｆｕｎｇａｌａｎｄｂａｃｔｅｒｉａｌａｃｔｉｖｉｔｉｅｓｉｎｓｏｉｌｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｙ［Ｊ］．Ａｐｐｌｉｅｄ

ａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００４，７０（５）：２９６６－２９７３．

［１７］崔晓峰，李淑仪，丁效东，等．珠江三角洲地区典型菜地土壤与

蔬菜重金属分布特征研究［Ｊ］．生态环境学报，２０１２，２１（１）：

１３０－１３５．

［１８］ＷａｎｇＢＨ，ＣｈｕＣＢ，ＷｅｉＨＷ，ｅｔａｌ．Ａｍｅｌｉｏｒａｔｉｖｅｅｆｆｅｃｔｓｏｆｓｉｌｉｃｏｎ

ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｏｎｓｏｉｌｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙａｎｄｐａｋｃｈｏｉ（Ｂｒａｓｓｉｃａ

ｃｈｉｎｅｎｓｉｓＬ．）ｇｒｏｗｎｏｎｓｏｉｌｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄｗｉｔｈｍｕｌｔｉｐｌｅｈｅａｖｙｍｅｔａｌｓ

［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＰｏｌｌｕｔｉｏｎ，２０２０，２６７：１１５４１１．

［１９］ＺｈｅｎｇＬＧ，ＬｉＹ，ＳｈａｎｇＷ Ｑ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒｙｅｆｆｅｃｔｏｆ

ｃａｄｍｉｕｍａｎｄ／ｏｒｍｅｒｃｕｒｙｏｎｓｏｉｌｅｎｚｙｍｅａｃｔｉｖｉｔｙ，ｂａｓａｌｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ，

ａｎｄｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｃｏａｌｍｉｎｅ－ａｆｆｅｃｔｅｄ

ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌｓｏｉｌ［Ｊ］．ＡｎｎａｌｓｏｆＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１９，６９（８）：８４９－

８５９．　

［２０］周心劝．稻田土壤中微生物群落对甲基汞积累的影响［Ｄ］．重

庆：西南大学，２０１９：３１－３９．

［２１］ＬｉｕＹＲ，ＹｕＲＱ，ＺｈｅｎｇＹＭ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｂｙｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇａｎＨｇｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎｇｅｎｅ（ｈｇｃＡ）

ｉｎｐａｄｄｙｓｏｉｌｓａｌｏｎｇａｎＨｇｇｒａｄｉｅｎｔ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ

Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１４，８０（９）：２８７４－２８７９．

［２２］ＡｂｄｅｌｍａｇｅｅｄＹ，ＭｉｌｌｅｒＣ，ＳａｎｄｅｒｓＣ，ｅｔａｌ．Ａｓｓｅｓｓｉｎｇｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｒｅｌａｔｅｄｔｏｍｅｒｃｕｒｙｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎｓｉｎｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ

ｓｔｒｅａｍｂａｎｋｓｏｉｌｓ［Ｊ］．Ｗａｔｅｒ，Ａｉｒ，＆ ＳｏｉｌＰｏｌｌｕｔｉｏｎ，２０２１，２３２

（１）：３１．

［２３］李仲根，冯新斌，何天容，等．王水水浴消解 －冷原子荧光法测

定土壤和沉积物中的总汞［Ｊ］．矿物岩石地球化学通报，２００５，

２４（２）：１４０－１４３．

［２４］鲍士旦．土壤农化分析［Ｍ］．３版．北京：中国农业出版社，

２０００：２５－１１４．

［２５］ＣｈｅｎＢＳ，ＤｕＫ Ｑ，ＳｕｎＣ，ｅｔａｌ．Ｇｕｔｂａｃｔｅｒｉａｌａｎｄｆｕｎｇａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｏｆｔｈｅｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｅｄｓｉｌｋｗｏｒｍ（Ｂｏｍｂｙｘｍｏｒｉ）ａｎｄｗｉｌｄ

ｍｕｌｂｅｒｒｙ－ｆｅｅｄｉｎｇｒｅｌａｔｉｖｅｓ［Ｊ］．ＴｈｅＩＳＭＥＪｏｕｒｎａｌ，２０１８，１２（９）：

２２５２－２２６２．

［２６］ＣｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎＧＡ，ＷｙｍｏｒｅＡＭ，ＫｉｎｇＡＪ，ｅｔａｌ．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｎｄ

ｖａｌｉｄａｔｉｏｎｏｆｂｒｏａｄ－ｒａｎｇｅｑｕａｌｉｔａｔｉｖｅａｎｄ ｃｌａｄｅ－ｓｐｅｃｉｆｉｃ

ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｍｏｌｅｃｕｌａｒｐｒｏｂｅｓｆｏｒａｓｓｅｓｓｉｎｇｍｅｒｃｕｒｙｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎｉｎ

ｔｈｅｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，

２０１６，８２（１９）：６０６８－６０７８．

［２７］ＢｏｗｌｅｓＴＭ，Ａｃｏｓｔａ－ＭａｒｔíｎｅｚＶ，ＣａｌｄｅｒóｎＦ，ｅｔａｌ．Ｓｏｉｌｅｎｚｙｍｅ

ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ，ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ，ａｎｄ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

ａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙｉｎｏｒｇａｎｉｃａｇｒｏｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓａｃｒｏｓｓａｎｉｎｔｅｎｓｉｖｅｌｙ－

ｍａｎａｇｅｄａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌｌａｎｄｓｃａｐｅ［Ｊ］．ＳｏｉｌＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，

２０１４，６８：２５２－２６２．

［２８］许跃奇．重金属Ｈｇ在烟草中的吸收积累规律及生物炭消减效

应研究［Ｄ］．郑州：河南农业大学，２０１５：１９－２７．

［２９］高雪峰，韩国栋．短花针茅根系分泌物对荒漠草原土壤细菌群

落及土壤养分的影响［Ｊ］．中国草地学报，２０２１，４３（６）：７６－

８４．　

［３０］ＬｉｕＹＲ，Ｄｅｌｇａｄｏ－ＢａｑｕｅｒｉｚｏＭ，ＢｉＬ，ｅｔａｌ．Ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔｒｅｓｐｏｎｓｅｓ

ｏｆｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｔａｘｏｎｏｍｉｃａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎａｌａｔｔｒｉｂｕｔｅｓｔｏｍｅｒｃｕｒｙ

ｐｏｌｌｕｔｉｏｎａｃｒｏｓｓＣｈｉｎａ［Ｊ］．Ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ，２０１８，６（１）：１８３．

［３１］ＤｅｎｇＬＪ，ＺｅｎｇＧＭ，ＦａｎＣＺ，ｅｔａｌ．Ｒｅｓｐｏｎｓｅｏｆｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｄｉｖｅｒｓｉｔｙｔｏｈｅａｖｙｍｅｔａｌｃｏ－

ｐｏｌｌｕｔｉｏｎｉｎａｒａｂｌｅｓｏｉｌ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙａｎｄＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，

２０１５，９９（１９）：８２５９－８２６９．

［３２］ＬｉｕＹＲ，ＪｏｈｓＡ，ＢｉＬ，ｅｔａｌ．Ｕｎｒａｖｅｌｉｎｇｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｍｅｔｈｙｌｍｅｒｃｕｒｙｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｉｎｐａｄｄｙｓｏｉｌｓ［Ｊ］．

ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＳｃｉｅｎｃｅ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１８，５２（２２）：１３１１０－

１３１１８．　

［３３］ＶｉｓｈｎｉｖｅｔｓｋａｙａＴＡ，ＨｕＨＹ，ＶａｎＮｏｓｔｒａｎｄＪＤ，ｅｔａｌ．Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｗｉｔｈｔｒｅｎｄｓｉｎｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎｇｅｎｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄ

ａｂｕｎｄａｎｃｅｉｎｍｅｒｃｕｒｙ－ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄｒｉｃｅｐａｄｄｙｓｏｉｌｓｉｎＧｕｉｚｈｏｕ，

Ｃｈｉｎａ［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＳｃｉｅｎｃｅ（Ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ＆Ｉｍｐａｃｔｓ），２０１８，２０

（４）：６７３－６８５．

［３４］ＣｒｏｇｎａｌｅＳ，ＤＡｎｎｉｂａｌｅＡ，ＰｅｓｃｉａｒｏｌｉＬ，ｅｔａｌ．Ｆｕｎｇａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄＡｓ－ｒｅｓｉｓｔａｎｔｆｕｎｇｉｉｎａｄｅｃｏｍｍｉｓｓｉｏｎｅｄｇｏｌｄｍｉｎｅ

ｓｉｔｅ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔｉｅｒｓｉｎＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１７，８：２２０２．

［３５］ＶｉｇＫ，ＭｅｇｈａｒａｊＭ，ＳｅｔｈｕｎａｔｈａｎＮ，ｅｔａｌ．Ｂｉｏａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙａｎｄ

ｔｏｘｉｃｉｔｙｏｆｃａｄｍｉｕｍｔｏｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓａｎｄｔｈｅｉｒａｃｔｉｖｉｔｉｅｓｉｎｓｏｉｌ：ａ

ｒｅｖｉｅｗ［Ｊ］．ＡｄｖａｎｃｅｓｉｎＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＲｅｓｅａｒｃｈ，２００３，８（１）：

１２１－１３５．　

［３６］ＲｉｅｄｅｒＳＲ，ＦｒｅｙＢ．Ｍｅｔｈｙｌ－ｍｅｒｃｕｒｙａｆｆｅｃｔｓｍｉｃｒｏｂｉａｌａｃｔｉｖｉｔｙａｎｄ

ｂｉｏｍａｓｓ，ｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｂｕｔｒａｒｅｌｙｔｈｅｆｕｎｇａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅ［Ｊ］．ＳｏｉｌＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１３，６４：

１６４－１７３．

［３７］ＦｒｏｓｓａｒｄＡ，ＤｏｎｈａｕｓｅｒＪ，ＭｅｓｔｒｏｔＡ，ｅｔａｌ．Ｌｏｎｇ－ａｎｄｓｈｏｒｔ－ｔｅｒｍ

ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｍｅｒｃｕｒｙｐｏｌｌｕｔｉｏｎｏｎｔｈｅｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ［Ｊ］．ＳｏｉｌＢｉｏｌｏｇｙ

ａｎｄＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１８，１２０：１９１－１９９．

［３８］ＣｏｎｎｅｌｌＪＨ．Ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅ－ｄｉｓｔｕｒｂａｎｃｅｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，

１９７９，２０４（４３９９）：１３４５．

［３９］Ｄｅｌｇａｄｏ－ＢａｑｕｅｒｉｚｏＭ，ＲｅｉｔｈＦ，ＤｅｎｎｉｓＰＧ，ｅｔａｌ．Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ

ｄｒｉｖｅｒｓｏｆｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｓｏｉｌｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｎｅｔｗｏｒｋｓｉｎｔｈｅ

ＳｏｕｔｈｅｒｎＨｅｍｉｓｐｈｅｒｅ［Ｊ］．Ｅｃｏｌｏｇｙ，２０１８，９９（３）：５８３－５９６．

［４０］ＤｕｒａｎｄＡ，ＭａｉｌｌａｒｄＦ，ＦｏｕｌｏｎＪ，ｅｔａｌ．Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ

ｒｅｖｅａｌｓ ｃｏｎｔｒａｓｔｉｎｇ ｂｅｌｏｗｇｒｏｕｎｄ ａｎｄ ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ ｆｕｎｇａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｆｒｏｍ ｐｏｐｌａｒａｔａＨｇｐｈｙｔｏｍａｎａｇｅｍｅｎｔｓｉｔｅ［Ｊ］．

ＭｉｃｒｏｂｉａｌＥｃｏｌｏｇｙ，２０１７，７４（４）：７９５－８０９．

［４１］ＤｕｒａｎｄＡ，ＭａｉｌｌａｒｄＦ，ＦｏｕｌｏｎＪ，ｅｔａｌ．ＩｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓｂｅｔｗｅｅｎＨｇａｎｄ

ｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｅｓ：ｍｉｃｒｏｂｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ，ｗｉｔｈａｎｅｍｐｈａｓｉｓ

ｏｎｆｕｎｇａｌｐｒｏｃｅｓｓｅｓ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙａｎｄＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，

２０２０，１０４（２３）：９８５５－９８７６．

—８３２— 江苏农业科学　２０２３年第５１卷第１４期



［４２］ＭｅｈａｒｇＡ Ａ．Ｔｈｅｍｅｃｈａｎｉｓｔｉｃｂａｓｉｓｏｆｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓｂｅｔｗｅｅｎ

ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓａｎｄｔｏｘｉｃｍｅｔａｌｃａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．Ｍｙｃｏｌｏｇｉｃａｌ

Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２００３，１０７（１１）：１２５３－１２６５．

［４３］雷雷佳，刘　俊，刘卫国，等．工业园周边土壤重金属污染特征及

潜在生态风险评价［Ｊ］．江苏农业科学，２０２１，４９（１６）：２２７－２３３．

［４４］ＦｒａｎｏｉｓＦ，ＬｏｍｂａｒｄＣ，ＧｕｉｇｎｅｒＪＭ，ｅｔａｌ．Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ａｎｄ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｂａｃｔｅｒｉａｃａｐａｂｌｅｏｆｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ

ｂｉｏｓｏｒｐｔｉｏｎｏｆｍｅｒｃｕｒｙ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，

２０１２，７８（４）：１０９７－１１０６．

［４５］ＷａｎｇＱＦ，ＪｉａｎｇＸ，ＧｕａｎＤＷ，ｅｔａｌ．Ｌｏｎｇ－ｔｅｒｍｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ

ｃｈａｎｇｅｓｂａｃｔｅｒｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｉｎｔｈｅｍａｉｚｅ

ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｏｆＣｈｉｎｅｓｅＭｏｌｌｉｓｏｌｓ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄＳｏｉｌＥｃｏｌｏｇｙ，２０１８，

１２５：８８－９６．

［４６］ＬｕｏＬＹ，ＸｉｅＬＬ，ＪｉｎＤＣ，ｅｔａｌ．Ｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏ

ｃａｄｍｉｕｍｃｏｎｔａｍｉｎａｔｉｏｎｏｆａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌｐａｄｄｙｓｏｉｌ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄＳｏｉｌ

Ｅｃｏｌｏｇｙ，２０１９，１３９：１００－１０６．

［４７］ＨａｆｅｒｂｕｒｇＧ，ＫｏｔｈｅＥ．Ｍｉｃｒｏｂｅｓａｎｄｍｅｔａｌｓ：ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓｉｎｔｈｅ

ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＢａｓｉｃＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００７，４７（６）：

４５３－４６７．　

［４８］ＢａｒｋａｙＴ，ＭｉｌｌｅｒＳＭ，ＳｕｍｍｅｒｓＡＯ．Ｂａｃｔｅｒｉａｌｍｅｒｃｕｒｙｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

ｆｒｏｍａｔｏｍｓｔｏｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ［Ｊ］．ＦＥＭＳＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙＲｅｖｉｅｗｓ，２００３，

２７（２／３）：３５５－３８４．

［４９］商丽荣，万里强，李向林．有机肥对羊草草原土壤细菌群落多样

性的影响［Ｊ］．中国农业科学，２０２０，５３（１３）：２６１４－２６２４．

［５０］ＭｌｌｅｒＡＫ，ＢａｒｋａｙＴ，ＨａｎｓｅｎＭＡ，ｅｔａｌ．Ｍｅｒｃｕｒｉｃｒｅｄｕｃｔａｓｅｇｅｎｅｓ

（ｍｅｒＡ）ａｎｄｍｅｒｃｕｒｙｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｐｌａｓｍｉｄｓｉｎＨｉｇｈＡｒｃｔｉｃｓｎｏｗ，

ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒａｎｄｓｅａ－ｉｃｅｂｒｉｎｅ［Ｊ］．ＦＥＭＳＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙＥｃｏｌｏｇｙ，

２０１４，８７（１）：５２－６３．

［５１］ＨａｒｉｃｈｏｖáＪ，ＫａｒｅｌｏｖáＥ，ＰａｎｇａｌｌｏＤ，ｅｔａｌ．Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆ

ｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙａｎｄｔｈｅｉｒｈｅａｖｙ－ｍｅｔａｌｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｄｅｔｅｒｍｉｎａｎｔｓ

ｉｎｔｈｅｈｅａｖｙ－ｍｅｔａｌ－ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄｓｏｉｌｓａｍｐｌｅ［Ｊ］．Ｂｉｏｌｏｇｉａ，

２０１２，６７（６）：１０３８－１０４８．

［５２］ＰｏｄｏｓｏｋｏｒｓｋａｙａＯ Ａ，ＫａｄｎｉｋｏｖＶ Ｖ，ＧａｖｒｉｌｏｖＳＮ，ｅｔａｌ．

ＣｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆＭｅｌｉｏｒｉｂａｃｔｅｒｒｏｓｅｕｓｇｅｎ．ｎｏｖ．，ｓｐ．ｎｏｖ．，ａｎｏｖｅｌ

ｆａｃｕｌｔａｔｉｖｅｌｙａｎａｅｒｏｂｉｃｔｈｅｒｍｏｐｈｉｌｉｃｃｅｌｌｕｌｏｌｙｔｉｃｂａｃｔｅｒｉｕｍｆｒｏｍｔｈｅ

ｃｌａｓｓＩｇｎａｖｉｂａｃｔｅｒｉａ，ａｎｄ ａ ｐｒｏｐｏｓａｌｏｆａ ｎｏｖｅｌｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｐｈｙｌｕｍＩｇｎａｖｉｂａｃｔｅｒｉａｅ［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１３，１５

（６）：１７５９－１７７１．

［５３］ＳｕｔｃｌｉｆｆｅＩＣ．ＣｅｌｌｅｎｖｅｌｏｐｅａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅｉｎｔｈｅＣｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ：ａｓｈｉｆｔｉｎｇ

ｆｒｏｎｔｌｉｎｅ ｉｎ ａ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｕｒｆ ｗａｒ［Ｊ］． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ

Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１１，１３（２）：２７９－２８２．

［５４］ｏｐｄｅＢｅｅｃｋＭ，ＲｕｙｔｉｎｘＪ，ＳｍｉｔｓＭＭ，ｅｔａｌ．Ｂｅｌｏｗｇｒｏｕｎｄｆｕｎｇａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｉｎｐｉｏｎｅｅｒＳｃｏｔｓｐｉｎｅｓｔａｎｄｓｇｒｏｗｉｎｇｏｎｈｅａｖｙｍｅｔａｌ

ｐｏｌｌｕｔｅｄ ａｎｄ ｎｏｎ － ｐｏｌｌｕｔｅｄ ｓｏｉｌｓ［Ｊ］． ＳｏｉｌＢｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ

Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１５，８６：５８－６６．

［５５］ＺｈａｎｇＨＬ，ＺｈｅｎｇＸＱ，ＢａｉＮＬ，ｅｔａｌ．Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓｏｆｓｏｉｌｂａｃｔｅｒｉａｌ

ａｎｄｆｕｎｇａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｔｏｏｒｇａｎｉｃａｎｄｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌｆａｒｍｉｎｇｓｙｓｔｅｍｓ

ｉｎＥａｓｔＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙａｎｄＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，

２０１９，２９（３）：４４１－４５３．

［５６］ＢｅｉｍｆｏｒｄｅＣ，ＦｅｌｄｂｅｒｇＫ，ＮｙｌｉｎｄｅｒＳ，ｅｔａｌ．Ｅｓｔｉｍａｔｉｎｇｔｈｅ

ＰｈａｎｅｒｏｚｏｉｃｈｉｓｔｏｒｙｏｆｔｈｅＡｓｃｏｍｙｃｏｔａｌｉｎｅａｇｅｓ：ｃｏｍｂｉｎｉｎｇｆｏｓｓｉｌａｎｄ

ｍｏｌｅｃｕｌａｒｄａｔａ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，２０１４，

７８：３８６－３９８．

［５７］ＺｈａｏＳＣ，ＱｉｕＳＪ，ＸｕＸＰ，ｅｔａｌ．Ｃｈａｎｇｅｉｎｓｔｒａｗｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ

ｒａｔｅａｎｄｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎａｆｔｅｒｓｔｒａｗａｄｄｉｔｉｏｎｉｎ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｏｎｇ－ｔｅｒｍｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｓｏｉｌｓ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄＳｏｉｌＥｃｏｌｏｇｙ，

２０１９，１３８：１２３－１３３．

［５８］ＢａｌｄｒｉａｎＰ，ｉｎｄｅｒＷｉｅｓｃｈｅＣ，ＧａｂｒｉｅｌＪ，ｅｔａｌ．Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｏｆｃａｄｍｉｕｍ

ａｎｄｍｅｒｃｕｒｙｏｎａｃｔｉｖｉｔｉｅｓｏｆｌｉｇｎｉｎｏｌｙｔｉｃｅｎｚｙｍｅｓａｎｄｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎｏｆ

ｐｏｌｙｃｙｃｌｉｃａｒｏｍａｔｉｃｈｙｄｒｏｃａｒｂｏｎｓｂｙＰｌｅｕｒｏｔｕｓｏｓｔｒｅａｔｕｓｉｎｓｏｉｌ［Ｊ］．

ＡｐｐｌｉｅｄａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０００，６６（６）：２４７１－

２４７８．　

［５９］ＷａｎｇＮＮ，ＺｈａｎｇＳＨ，ＨｅＭＣ．Ｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｐｒｏｆｉｌｅｏｆ

ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄｓｏｉｌｓｉｎ ａｔｙｐｉｃａｌａｎｔｉｍｏｎｙｍｉｎｉｎｇｓｉｔｅ［Ｊ］．

ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＳｃｉｅｎｃｅａｎｄＰｏｌｌｕｔｉｏｎＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１８，２５（１）：１４１－

１５２．

［６０］ＷｅｎＦ，ＨｏｕＨ，ＹａｏＮ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｓｉｍｕｌａｔｅｄａｃｉｄｒａｉｎ，ＥＤＴＡ，

ｏｒｔｈｅｉｒｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ，ｏｎｍｉｇｒａｔｉｏｎａｎｄｃｈｅｍｉｃａｌｆｒａｃｔｉｏｎｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

ｏｆｅｘｔｒａｎｅｏｕｓｍｅｔａｌｓｉｎＦｅｒｒｏｓｏｌ［Ｊ］．Ｃｈｅｍｏｓｐｈｅｒｅ，２０１３，９０（２）：

３４９－３５７．

［６１］ＤｅｎｇＳＱ，ＫｅＴ，ＬｉＬＴ，ｅｔａｌ．Ｉｍｐａｃｔｓｏｆｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｆａｃｔｏｒｓｏｎ

ｔｈｅｗｈｏｌｅｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｉｎｔｈｅｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｏｆａｍｅｔａｌ－

ｔｏｌｅｒａｎｔｐｌａｎｔ：Ｅｌｓｈｏｌｔｚｉａ ｈａｉｃｈｏｗｅｎｓｉｓＳｕｎ［Ｊ］．Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ

Ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ，２０１８，２３７：１０８８－１０９７．
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