
第 ４０ 卷第 １ 期

２０２０ 年 １ 月

环　 境　 科　 学　 学　 报

　 Ａｃｔａ Ｓｃｉｅｎｔｉａｅ Ｃｉｒｃｕｍｓｔａｎｔｉａｅ
Ｖｏｌ．４０，Ｎｏ．１
Ｊａｎ．， ２０２０

收稿日期：２０１９⁃０６⁃１２　 　 　 修回日期：２０１９⁃０８⁃０７　 　 　 录用日期：２０１９⁃０８⁃０７
基金项目： 国家社会科学基金重大项目（Ｎｏ．１４ＺＤＡ０３９）；山东黄河三角洲土地利用和生态工程技术研究中心项目；山东省盐碱地综合开发示

范项目

作者简介： 施昊坤（１９９４—），男，Ｅ⁃ｍａｉｌ：１１６２２０３９＠ ｚｊｕ．ｅｄｕ．ｃｎ； ∗责任作者，Ｅ⁃ｍａｉｌ：ｗｕｃｉｆａｎｇ＠ ｚｊｕ．ｅｄｕ．ｃｎ

ＤＯＩ：１０．１３６７１ ／ ｊ．ｈｊｋｘｘｂ．２０１９．０３２４
施昊坤，吴次芳，张茂鑫，等．２０２０．土地整治对工业区周边土壤微生物多样性和群落结构影响分析［Ｊ］ ．环境科学学报，４０（１）：２１２⁃２２３
Ｓｈｉ Ｈ Ｋ， Ｗｕ Ｃ Ｆ， Ｚｈａｎｇ Ｍ Ｘ， ｅｔ ａｌ． ２０２０．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｌａｎｄ ｃｏｎｓｏｌｉｄａｔｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｒｏｕｎｄ ｉｎｄｕｓｔｒｉａｌ ｚｏｎｅ［Ｊ］ ．
Ａｃｔａ Ｓｃｉｅｎｔｉａｅ Ｃｉｒｃｕｍｓｔａｎｔｉａｅ，４０（１）：２１２⁃２２３

土地整治对工业区周边土壤微生物多样性和群落结
构影响分析
施昊坤，吴次芳∗，张茂鑫，林耀奔，胡一鸣

浙江大学土地与国家发展研究院， 杭州 ３１００５８

摘要：为探究土地整治对重金属污染环境下土壤理化性质及其中微生物的影响，本文基于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序技术，对比分析了工业区周边土

地整治区内外的土壤微生物群落结构和多样性．结果表明：①从土壤性质来看，土地整治区重金属污染状况和土壤质量均优于非整治区．②从

土壤微生物群落结构来看，水田土壤微生物群落主要的菌门为变形菌门、绿弯菌门、酸杆菌门，而土地整治可能降低了变形菌门相对丰度，提高

了绿弯菌门和酸杆菌门的相对丰度，同时在属水平上也提高了鞘脂单胞菌属、地杆菌属的相对丰度．③从土壤微生物多样性来看，土地整治区

中土壤微生物多样性和功能性明显得到改善，但随着重金属污染程度的升高，改善效果逐渐减弱．④Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析表明，Ｃｄ、Ｈｇ、Ｐｂ、ｐＨ、
ＡＰ 是影响微生物群落的主要环境因子，而硫杆菌属、芽孢杆菌属、鞘脂单胞菌属与多种重金属元素表现出显著的正相关关系．本研究证实了土

地整治有助于改善土壤微生物多样性和功能性，并提升土壤质量．
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１　 引言（Ｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎ）

土地整治是指为提高土地利用效率和产出率，
运用工程、生物等技术对闲置、退化和损毁土地进

行综合治理的活动（鹿心社， ２００２；王军等， ２０１８）．

随着社会的发展与城市的扩张，土地整治这一缓解

土地矛盾的重要方式得到了社会各界进一步的重

视，在全世界范围内都得到了广泛的应用（ｖａｎ Ｄｉｊｋ，
２００７；Ｈａｌｄｒｕｐ， ２０１５；Ｄｕ ｅｔ ａｌ．， ２０１８）．从微观的角

度看，土地整治过程是一个土体有机重构的过程，
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是对土壤的重构和改良，其中不可避免地会对土壤

产生影响，而这种影响不仅仅体现在土壤理化性质

的变化上，也会体现在微生物群落多样性和结构的

变化上（Ｄｊａｎｉｂｅｋｏｖ ｅｔ ａｌ．， ２０１８）．
近年来随着工业化进程的加快，采矿、冶炼等

活动的规模不断扩大，使得土壤的重金属污染问题

日趋严重（Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ．， ２０１４）．学者们已经意识到重

金属污染对土壤生态具有严重影响，大量研究表

明，土壤微生物对重金属胁迫相较于动植物更具有

敏感性，这种特性也使得土壤微生物成为最具潜力

的土壤重金属污染监测指标（Ｂｒｏｏｋｅｓ ｅｔ ａｌ．， １９８４；
Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ．， ２０１０）．而关于微生物与重金属污染之

间联系的研究，国内外学者已取得了很大的进展，
发现重金属污染会影响土壤微生物的群落丰度、多
样性、结构组成及功能性乃至土壤微生物酶活性等

生态特征（Ｈａｒｒｉｓ⁃Ｈｅｌｌａｌ ｅｔ ａｌ．， ２００９；Ｈａｍｅｄ ｅｔ ａｌ．，
２０１５；邓代莉等， ２０１８）．而关系到粮食安全的农业

土壤重金属污染这一领域更是受到了学者们的广

泛关注，已有学者指出农业土壤中重金属积累将会

对人类健康造成风险（Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ．， ２０１９），同时有研

究分别对工业区周边的稻田土壤进行了大面积、长
周期的监测，发现 Ｃｄ、Ｐｂ、Ａｓ 重金属污染已经超过

安全界限，威胁着人类健康（Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ．， ２０１８；Ｈｅ
ｅｔ ａｌ．， ２０１９）．面对日益严峻的重金属污染形势，对
污染治理的研究成为重中之重，有学者分别对植物

修复、海泡石、生物质碳等土壤重金属污染治理途

径进行了探索（Ａｂａｄ⁃Ｖａｌｌｅ ｅｔ ａｌ．， ２０１６；徐继敏等，
２０１８； Ａｓｈｒａｆ ｅｔ ａｌ．， ２０１９），但目前针对土地整治应

对土壤重金属污染的研究尚未展开．基于此，本文通

过对某县工业区周边土地整治区中土壤理化性质

及土壤微生物群落多样性和组成的分析，研究土地

整治和相关土壤环境因子对土壤微生物的影响．

２　 材料与方法（Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｎｄ ｍｅｔｈｏｄｓ）

２．１　 研究区及样品采集与处理

本文选取浙江省某县某工业区周边水田作为

研究区域，选定工业区主要从事有色金属冶炼铸造．
该县位于中国东部沿海地区、长江三角洲中心位

置，具有良好的环境条件和悠久的农业历史．然而目

前该地区的农业发展面临着诸多难题：一方面，耕
地破碎化和土壤贫瘠严重制约着当地农业的可持

续发展；另一方面，大量“低、小、弱、散”工业区的存

在也不可避免地影响着周边土壤质量及农业产出．

而土地整治则成为了当地改善土壤质量、保障农业

发展的主要手段．在土地整治区，采取的土地整治措

施主要包括地块合并、土地平整、兴修农田水利、改
进农耕技术、生态环境保持工程等．

２０１８ 年 ９ 月在该地区选定工业区旁大致距离

为 ２、１、０．５ ｋｍ 处的样地，分别标记为 Ａ１、Ａ２、Ａ３，均
在土地整治区内（土地整治 ３ ａ 以上），并分别在每

个样地周边范围内选取未整治样地（耕作 １０ ａ 以

上）作为对照组（标记为 Ｂ１、Ｂ２、Ｂ３）．所选样地均为

水田，作物为水稻，并且土壤质地近似，均为紫色粘

性土壤．每个样地采样时均采用五点法采集 ０ ～ １０
ｃｍ 的表层土，筛除其中石头、动植物残留及其他杂

物后，将多点土样混匀成一个样品，低温保存运输

至实验室（Ｙｕ ｅｔ ａｌ．， ２０１８）．
之后每个土样取 ２０ ｇ 样本储存于－８０ ℃冰箱

用于 ＤＮＡ 提取，另取用于测定土壤理化性质的 ５００
ｇ 土样根据不同实验需求分别以鲜土和风干土方式

保存．土壤经均质化处理后，对每个土壤样本进行重

复 ３ 次的土壤理化分析和 ＤＮＡ 提取（沈冰洁等，
２０１５）．
２．２　 土壤理化性质测定

土壤理化性质测定主要包括土壤 ｐＨ、含水量、
重金属、总氮、有效磷、速效钾等指标．其中，土壤 ｐＨ
以 Ｖ（土壤）∶Ｖ（水） ＝ １∶２．５ 的体积比通过 ｐＨ 计测

定，土壤含水量通过电热恒温烘箱在 １０５ ℃的条件

下烘干 ６ ｈ 后测定．土壤中的铜、锌、镉等重金属含

量由电感耦合等离子体质谱仪 （ Ａｇｉｌｅｎｔ ７８００，
Ｃａｌｉｆｏｒｎｉａ， ＵＳＡ） 测定， 总氮由自动凯 氏 定 氮 仪

（Ｋ９８６０）测定，有效磷由紫外分光光度计测定，速效

钾由火焰光度计（Ｆ⁃１００）测定（Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ．， ２０１５）．
２．３　 ＤＮＡ 提取及高通量测序

根据 Ｆａｓｔ ＤＮＡ ＳＰＩＮ 试剂盒（ＭＰ Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌｓ，
ＵＳＡ）的使用说明，从 ０．５ ｇ 土壤样品（一式 ３ 份）中
提取用于 ＰＣＲ 扩增的土壤基因组 ＤＮＡ．通过 Ｎａｎｏ⁃
ｄｒｏｐ ２０００ 分光光度计（Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ，ＵＳＡ）测定

提取的 ＤＮＡ 的质量和浓度，并将提取的 ＤＮＡ 储存

在－２０ ℃条件下等待进一步使用．１６Ｓ ｒＤＮＡ 引物为

３３８Ｆ 和 ８０６Ｒ（Ｎｏａｈ ｅｔ ａｌ．， ２００５）．细菌 ＰＣＲ 扩增采

用 ２０ μＬ 反应体系，包括 ４ μＬ ５×Ｐｙｒｏｂｅｓｔ Ｂｕｆｆｅｒ、２
μＬ ２．５ ｍｍｏｌ·Ｌ－１ ｄＮＴＰｓ、０．８ μＬ ５ μｍｏｌ·Ｌ－１ ３３８Ｆ ／
８０６Ｒ、０． ４ μＬ ＦａｓｔＰｆｕ 聚合酶、０． ２ μＬ ＢＳＡ、１０ ｎｇ
ＤＮＡ 模板． 整个过程在 ＰＣＲ 仪 （ ＡＢＩ Ｇｅｎｅ Ａｍｐ
９７００）中进行，程序如下： ９５ ℃ 下预变性 ３ ｍｉｎ；
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９５ ℃下变性 ３０ ｓ，６０ ℃下退火 ３０ ｓ，７２℃下延伸 ４５
ｓ，１０ 个循环；７２ ℃下延伸 １０ ｍｉｎ．然后，在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＨｉＳｅｑ４０００ 平台上进行测序， 使用软件 ＦＬＡＳＨ、
Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ 进行数据去杂和优化，以 ｆａｓｔｑ 格式保

存原始 ＤＮＡ 测序结果．
２．４ 分析工具与方法

原始 ＤＮＡ 测序数据在 Ｕｓｅａｒｃｈ 平台 （ ｖｅｒｓｉｏｎ
７．０）上处理，采用 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 贝叶斯算法对 ９７％
相似水平的 ＯＴＵ 代表序列进行分类学分析，统计各

分类学水平上各样品的群落组成（ Ｔｉｐａｙｎｏ ｅｔ ａｌ．，
２０１８）；根据 ＯＴＵ 分析结果，利用 Ｒ 语言工具作图并

分析 样 品 稀 释 性 曲 线， 并 计 算 Ｓｏｂｓ、 Ｓｈａｎｎｏｎ、
Ｓｉｍｐｓｏｎ、ＡＣＥ、Ｃｈａｏ、Ｃｏｖｅｒａｇｅ 微生物 α 多样性指数；
运用内梅罗指数法评估重金属污染程度，这也是目

前在国内外应用最为普遍的综合污染指数评估方

法之一（Ｌｉ ｅｔ ａｌ．， ２０１７；闫华等， ２０１８），计算公式

如下：
Ｐ ｉ ＝ Ｃ ｉ ／ Ｓｉ （１）

ＰＮ ＝
　 􀭵Ｐ( ) ２ ＋ Ｐｍａｘ

２

２
（２）

式中，Ｐ ｉ为重金属 ｉ 的污染指数；Ｃ ｉ为重金属含量的

实测值；Ｓｉ为土壤环境质量标准值（国家二级标准

值）（Ｓｉ来源于我国《土壤环境质量标准》 （ＧＢ１５６１８
－２０１８）中的农用地土壤污染风险筛选值）；ＰＮ为综

合污染指数； 􀭵Ｐ 为各污染物种污染指数的平均值；
Ｐｍａｘ为各污染物中污染指数最大值．

在此基础上进行数据分析，使用 Ｗｉｌｃｏｘ 秩和检

验方法进行不同组之间差异的显著性分析；使用

ＰＩＣＲＵＳｔ 软件进行细菌功能预测；通过 Ｒ 语言进行

ＰＣｏＡ 统计分析和作图，研究样本群落组成的相似

性或 差 异 性， 并 使 用 Ｒ ｐｈｅａｔｍａｐ ｐａｃｋａｇｅ 通 过

Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析研究环境因素与微生物群落

结构的关系（申丽等， ２０１８；Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ．， ２０１０）．
本研究中 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列上传至 ＧｅｎＢａｎｋ，

项 目 登 记 号 为 ＰＲＪＮＡ５４８０８９， 序 列 登 记 号 为

ＳＡＭＮ１２００１１２１⁃ＳＡＭＮ１２００１１３０．

３　 结果与分析（Ｒｅｓｕｌｔｓ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ）

３．１　 土壤环境因子

表 １ 展示了 ６ 个样地的土壤理化性质测定结

果，含水量经测定均在 ３５％以上，其余指标包括酸

碱度（ ｐＨ）、有效磷 （ ＡＰ ）、速效钾 （ ＡＫ） 和总氮

（ＴＮ），重金属指标包括铜（Ｃｕ）、镉（Ｃｄ）、铅（Ｐｂ）、
铬（Ｃｒ）、汞（Ｈｇ）、锌（Ｚｎ）．同时运用内梅罗指数法

评估重金属污染程度，根据内梅罗综合污染指数，
可将土壤重金属污染分为 ５ 个等级（表 ２）（宋伟等，
２０１３；葛晓颖等， ２０１９）．

表 １　 土壤理化性质和综合污染指数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ａｎｄ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ａｐｐｒａｉｓａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ

样地
重金属含量 ／ （ｍｇ·ｋｇ－１）

Ｃｕ Ｃｄ Ｐｂ Ｃｒ Ｈｇ Ｚｎ
ＴＮ ／

（ｍｇ·ｋｇ－１）
ＡＰ ／

（ｍｇ·ｋｇ－１）
ＡＫ ／

（μｇ·ｋｇ－１）
ｐＨ ＰＮ

Ａ１ ２９ １．８８ ３１．４ ２０９ ０．１７７ ８７．６ ２．９８１ ５１．０１ ３０．７０ ６．９９ ２．２９

Ｂ１ ４１ １．９９ ３４．９ ２２０ ０．２２７ １０３．０ １．６７８ ４８．７７ １６．０５ ７．０１ ２．４３

Ａ２ ２５ ２．０１ ２７．７ １９５ ０．３１８ ８１．１ ３．２８２ ３７．４５ ３１．００ ７．２６ ２．４５

Ｂ２ ３５ ２．２１ ３０．１ ２１５ ０．３６５ １２０．０ １．４４１ ６５．４８ １７．３５ ６．６９ ２．７０

Ａ３ ４９ ２．３７ ３６．１ ２０５ ０．６９５ １５８．０ ２７．７００ ２１．５６ ２２．７０ ７．７３ ２．９２

Ｂ３ ３８ ２．４７ ４２．０ ２１９ ０．７９１ １２７．０ ４８．３００ ３０．３２ １７．２０ ６．１７ ３．０４
Ｓｉ １００ ０．６０ １４０．０ ３００ ０．６００ ２５０

表 ２　 内梅罗综合污染指数评价标准

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ ｏｆ Ｎｅｍｅｒｏｗ ｉｎｄｅｘ

等级 内梅罗指数 土壤环境质量等级

Ｉ Ｐｉ≤０．７ 清洁（安全）

ＩＩ ０．７＜Ｐｉ≤１．０ 尚清洁（警戒限）

ＩＩＩ １．０＜Ｐｉ≤２．０ 轻度污染

ＩＶ ２．０＜Ｐｉ≤３．０ 中度污染

Ｖ Ｐｉ＞３．０ 重污染

　 　 从表 １ 结果中可以发现，远离工业区的 Ａ１、Ｂ１
样地 ｐＨ 均在 ７ 左右，接近于中性土壤，而随着与工

业区距离的缩短，对照组之间的 ｐＨ 差异逐渐增加．
在土壤理化性质方面，土地整治区域的 ＴＮ、ＡＫ、ＡＰ
稍优于未整治区域，表明土地整治可能有助于改善

土壤质量状况；而与工业区的距离则对重金属指标

产生了明显的影响，其中表现出值得注意的两个特

征：一是代表土地整治区域的 Ａ 组重金属指标大多

４１２

环
境
科
学
学
报



１ 期 施昊坤等：土地整治对工业区周边土壤微生物多样性和群落结构影响分析

低于未经土地整治的 Ｂ 组相应对照组；二是样地越

靠近工业区，重金属含量越高．从重金属污染程度来

看，样地 Ａ１、Ｂ１、Ａ２、Ｂ２、Ａ３ 的综合污染指数 ＰＮ均在

２．０～３．０ 之间，属于中度污染，而 Ｂ３ 的污染指数 ＰＮ

超过 ３．０，为重污染，其中主要超出土壤环境质量标

准值的指标为 Ｃｄ，其次为 Ｈｇ，具体综合污染程度

为：Ａ１＜Ｂ１＜Ａ２＜Ｂ２＜Ａ３＜Ａ３；与工业区距离越远，污
染程度越轻，并且在距离相当的条件下，土地整治

区的污染程度也低于未整治区．
３．２　 测序结果

６ 组土壤样品共检测出个 ８３８３ 个 ＯＴＵ，共 ５３
个门、１３４ 个纲、２７２ 个目、５０２ 个科、９４７ 个属和 ２１７２
个种．６ 个组别的 Ｓｏｂｓ 稀释曲线均趋于平坦，表明测

序数据量合理，序列信息可以充分反映样本总体

信息．
以门作为分类学水平分析 ６ 组样品的微生物群

落结构，将平均丰度小于 １％的门归入 ｏｔｈｅｒｓ，如图 １
所示，剩余部分中共有 １０ 门细菌，大致占据门水平分

类微生物的 ９０％．总体来看，６ 组样品相对丰度最多的

分别为变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）（３０．５７％）、绿弯菌门

（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ） （ ２２．３５％）、酸杆菌门 （ Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）
（１２．８６％）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） （６．９１％）、硝化

螺旋菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ）（４．９７％），共占据 ７５％以上的

ＯＴＵ．从分组样品来看，相对丰度最高的门是变形菌

门，其相对丰度的分布为Ａ２（２６．４４％）＜Ａ１（２９．４５％）＜
Ｂ２ （ ２８．７８％ ） ＜ Ｂ１ （ ３１．２４％ ） ＜ Ａ３ （ ３２．７１％ ） ＜
Ｂ３（３２．８０％）； 而 绿 弯 菌 门 的 相 对 丰 度 分 布 为

Ａ３（１９．２５％ ） ＜ Ｂ１ （ １９．７７％ ） ＜ Ｂ３ （ ２０． ９１％） ＜
Ａ１（２４．３０％）＜Ｂ２（２４．０１％） ＜Ａ２（２５．８４％）；酸杆菌门

的相对丰度分布为 Ｂ１ （１０．９０％） ＜ Ｂ３ （１１． １１％） ＜
Ｂ２（１２．７９％） ＜ Ａ３ （ １２． ９６％） ＜ Ａ２ （ １５． ２７％） ＜ Ａ１
（１６．１４％）．总体来看，在土地整治背景下 Ａ 组样地中

变形菌门的相对丰度均小于未经整治的 Ｂ 组样地，Ａ
组绿弯菌门和酸杆菌门的相对丰度则大于未整治土

地 Ｂ 组；并且随着与工业区距离的缩短，污染程度加

深，变形菌门的相对丰度逐渐增加，绿弯菌门的相对

丰度先增后减，酸杆菌门的相对丰度逐渐降低．此外

还可以发现，随着重金属污染程度的加深，３ 种主要

菌门在土地整治对照组之间的相对丰度差距明显

缩小．

图 １　 门水平上土壤细菌组成

Ｆｉｇ．１　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

　 　 以属作为分类学水平进行分析，将平均丰度小

于 １％的菌属归入 ｏｔｈｅｒｓ，如图 ２ 所示，剩余 １８ 个菌

属可对应至属水平．其中，硝化螺旋菌属（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ）
是主要的菌属，其总相对丰度明显高于其他菌属，
相对丰度分布为 Ａ３ （２． ７８％） ＜ Ｂ２ （１４． ３０％） ＜ Ｂ３
（１４．６１％ ） ＜ Ｂ１ （ １７． ６５％） ＜ Ａ２ （ １８． ８１％） ＜ Ａ１
（ ２８．７２％ ）． 其 余 Ｈ１６、 鞘 脂 单 胞 菌 属

（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）、玫瑰弯菌属（Ｒｏｓｅｉｆｌｅｘｕｓ）、硫杆菌

属（Ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ）、地杆菌属（Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ）的相对丰度

较高，均在 ２％以上．从土地整治视角观察，发现在土

地整治区 Ａ 组样地中鞘脂单胞菌属、地杆菌属等的

相 对 丰 度 大 于 未 整 治 Ｂ 组 样 地， Ｇａｉｅｌｌａ、
Ｄｅｆｌｕｖｉｉｃｏｃｃｕｓ、Ｄｅｓｕｌｆｏｂａｃｃａ 则在未进行土地整治样

地中丰度较高．以污染程度为视角，发现硝化螺旋菌

属、Ｈ１６、硫杆菌属等相对丰度属表现出随污染程度

增加而减少的趋势，而鞘脂单胞菌属、Ｇａｉｅｌｌａ 等则

相反．同时，重金属污染程度越高，在土地整治视角

下观察到的属水平差异越不明显．
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图 ２　 属水平上土壤细菌组成

Ｆｉｇ．２　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

３．３　 土壤微生物多样性分析

微生物 α 多样性指数如表 ３ 所示，Ｓｏｂｓ 为实测

ＯＴＵ 数目，Ｃｈａｏ １、ＡＣＥ 指数为群落丰富度指数，
Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数为群落多样性指数．数据显

示：一方面，在群落丰富度与多样性指数方面 Ａ 组

均大于 Ｂ 组，但在靠近工业区重金属污染较严重的

Ａ３、Ｂ３ 区域，多样性指数与对照组间的差距明显缩

减；另一方面，随着重金属污染程度的加重，土壤微

生物的多样性指数有着明显的下降，这在土地整治

区尤为明显（Ａ１＞Ａ２＞Ａ３），而对比非整治区，由于可

能存在其他因素干扰，这种趋势不甚明显．

表 ３　 土壤微生物 α多样性指数

Ｔａｂｌｅ ３　 α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ

样地 Ｓｏｂｓ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ａｃｅ 指数 Ｃｈａｏ １ 指数 覆盖率

Ａ１ ４３６９ ７．５７８ ０．００１６８７ ６１５４ ６２０７ ０．９４６０

Ｂ１ ３４３６ ７．１９４ ０．００１０８９ ４８２２ ４９８５ ０．９２９６

Ａ２ ４１４１ ７．５１５ ０．００１６０７ ５９１５ ５９７３ ０．９３２７

Ｂ２ ３８３８ ７．２９２ ０．００１１１５ ５６０９ ５６４２ ０．９３５７

Ａ３ ３６９５ ７．２８８ ０．００１５９０ ５２２１ ５２００ ０．９４８８

Ｂ３ ３４９９ ７．２９６ ０．００１３５７ ４７０５ ４７３７ ０．９４１７

　 　 运用 Ｒ 语言进行 ＰＣｏＡ 统计分析及作图（图
３），ＰＣｏＡ 分析即通过各土壤细菌样品序列间的进

化信息来测算样品间距离，从而将不同样品间的细

菌群落进行区分以观察群体之间的相似性与差异

性．而本次样品检测中，ＰＣ１、ＰＣ２ 分别代表对于两组

样本基因表达模式的可能影响因素，其中，ＰＣ１ 和

ＰＣ２ 分别解释了样品细菌群落结构差异的 ５４．２２％
和 １６．９２％．分别以土地整治和工业区距离作为分组

要素，都可以区分细菌群落结构在 ＰＣ１ 轴和 ＰＣ２ 轴

方向上的差异性，同时这两种组别的差异也具有 图 ３　 基于 ＰＣｏＡ 的细菌群落 β 多样性分析

Ｆｉｇ．３　 β⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＰｃｏＡ
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１ 期 施昊坤等：土地整治对工业区周边土壤微生物多样性和群落结构影响分析

各自的相似性．表明土地整治和工业区距离两种要

素都在一定程度上影响着细菌群落的结构组成．
３．３．１　 土地整治的影响　 从土地整治的角度出发，
具体来看，在门水平上，土地整治区和非整治区细

菌群落组成类似，均以变形菌门、绿弯菌门、酸杆菌

门和放线菌门为主，但在两组中不同物种的平均相

对丰度存在着明显的差异．通过 Ｗｉｌｃｏｘ 秩和检验方

法（Ｗｉｌｃｏｘｏｎ ｒａｎｋ⁃ｓｕｍ ｔｅｓｔ），在门水平相对平均丰度

大于 １％的物种进行组间差异显著性检验，结果如

图 ４ 所示．由图可知， Ａ 组（整治区）中酸杆菌门的

相对丰度显著高于 Ｂ 组（未整治区）（ｐ＜０．０５），拟杆

菌门的相对丰度显著低于 Ｂ 组（ｐ＜０．０１），表明土地

整治会使得土壤中酸杆菌门的相对丰度增加，拟杆

菌门的相对丰度降低．
而在属水平上，包括硝化螺旋菌属、鞘脂单胞

菌属、玫瑰弯菌属等在内的 ７７０ 个属细菌在两个组

别中被一同检测到，而气丝藻属（Ａｅｒｏｓａｋｋｏｎｅｍａ）、
Ｄｙａｄｏｂａｃｔｅｒ、地发菌属（Ｇｅｏｔｈｒｉｘ）、Ｓｉｌａｎｉｍｏｎａｓ、宽球

藻属 （ Ｐｌｅｕｒｏｃａｐｓａ ） 等 仅 在 Ａ 组 中 被 检 测 到，
Ａｎｇｕｓｔｉｂａｃｔｅｒ、 脱 硫 球 菌 属 （ Ｄｅｓｕｌｆｏｃｏｃｃｕｓ ）、
Ｓｋｅｒｍａｎｅｌｌａ、Ｓｕｌｆｕｒｉｆｅｒｕｌａ、Ｕｍｅｚａｗａｅａ 等仅在 Ｂ 组中

被检测到；同时，在平均相对丰度大于 １％的属水平

差异显著性检验中（图 ４），鞘脂单胞菌属、地杆菌

属、玫瑰弯菌属、细鞘丝藻属、Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ 等在 Ａ 组

中的相对丰度高于 Ｂ 组，而硝化螺旋菌属、Ｇａｉｅｌｌａ、
Ｄｅｆｌｕｖｉｉｃｏｃｃｕｓ 等则低于 Ｂ 组．

图 ４　 土地整治组间差异显著性检验

Ｆｉｇ．４　 Ｅｘａｍｉｎｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｌａｎｄ ｃｏｎｓｏｌｉｄａｔｉｏｎ ｇｒｏｕｐｓ
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　 　 通过 １６Ｓ 功能预测可以分析土地整治对细菌群

落功能差异的影响．运用 ＰＩＣＲＵＳｔ 对 ＯＴＵ 丰度表进

行标准化，然后通过每个 ＯＴＵ 对应的 Ｇｒｅｅｎｇｅｎｅ ＩＤ，
比对到 ＣＯＧ 和 ＫＥＧＧ 库，获得 ＯＴＵ 对应的 ＣＯＧ 家

族信息和 ＫＯ 信息，最终分别得到功能丰度谱和各

功能类别的丰度（Ｌａｎｇｉｌｌｅ ｅｔ ａｌ．， ２０１３）．根据两组土

壤样品的功能预测结果，发现能源生产和转换、氨
基酸转运和代谢、细胞壁 ／膜生物发生、信号转导机

制是其中最主要的功能．同时，Ａ 组和 Ｂ 组细菌功能

之间存在着显著差异（ｐ＜０．０５），Ａ 组细菌各功能类

别的丰度均要大于 Ｂ 组，反映出土地整治对细菌群

落功能结构的影响．

图 ５　 土地整治区（Ａ 组）与未整治区（Ｂ 组）土壤样品中 ＰＩＣＲＵＳｔ 推断的功能丰度

Ｆｉｇ．５　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｂｙ ＰＩＣＲＵＳｔ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｕｎｄｅｒ ｌａｎｄ ｃｏｎｓｏｌｉｄａｔｉｏｎ（Ｇｒｏｕｐ Ａ） ｏｒ ｎｏｔ（Ｇｒｏｕｐ Ｂ）

３．３．２　 环境因素的影响 　 为细化细菌群落及明确

环境因素的影响，本研究选取相对丰度大于 ０．０５％
的 ４０５ 个 ＯＴＵ，运用 Ｓｐｅａｒｍａｎ 统计方法分析环境因

素与细菌群落的相关性，其中，环境因素包括 ６ 种重

金属元素（ Ｃｕ、Ｃｄ、Ｐｂ、Ｃｒ、Ｚｎ、Ｈｇ）、３ 种营养元素

（ＴＮ、ＡＰ、ＡＫ）及土壤酸碱度 ｐＨ，发现共有 ２３４ 个显

著相关的联系，其中，正相关 １２７ 个，负相关 １０７ 个．
表 ４ 数据显示，与重金属 Ｃｕ、Ｃｄ、Ｐｂ、Ｃｒ、Ｚｎ、Ｈｇ 显著

相关的 ＯＴＵ 个数分别为 １４、３５、２５、２０、１３、３２ 个，说
明 Ｃｄ、Ｈｇ、Ｐｂ 是影响细菌群落的主要重金属元素；
ｐＨ 对细菌群落的影响最为明显；在 ３ 种营养元素

中，ＡＰ 则对细菌群落产生主要影响，而 ＡＫ、ＴＮ 的

影响较为轻微．
将这些与环境因素显著相关的 ＯＴＵ 序列比对

至属水平，发现有 ３５ 个 ＯＴＵ 能比对至属水平，分属

６ 个门、２２ 个属（表 ５）．其中，硝化螺旋菌属、Ｈ１６、
ＲＢ４１、Ｄｅｓｕｌｆｏｂａｃｃａ、Ｐｓｅｕｄｏｌａｂｒｙｓ、Ｄｅｆｌｕｖｉｉｃｏｃｃｕｓ 与多

种重金属表现出显著的负相关关系，说明这些菌属

对重金属污染较为敏感；地杆菌属、芽孢杆菌属、假
单胞菌属则表现出与多种重金属的显著正相关关

系，表明这几类菌属对重金属的耐受能力较强．同

时，有相当多的 ＯＴＵ 表现出对 ｐＨ 显著的敏感性，尤
其是硝化螺旋菌属，表现出显著的负相关关系（ ｐ＜
０．０１），而变形菌门 ／ α⁃变形菌纲下大多表现出正相

关关系．在营养元素中，ＡＰ 则是影响细菌群落组成

的最主要因素，并且其与 ｐＨ 因素所表现出的相关

关系截然相反．

表 ４　 ＯＴＵ 水平的环境因子显著相关统计

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｔ
ＯＴＵ ｌｅｖｅｌ

环境因素
个数

正相关 负相关
合计

Ｃｕ ９ ５ １４

Ｃｄ １７ １８ ３５

Ｐｂ １７ ８ ２５

Ｃｒ １９ １ ２０

Ｚｎ １３ ０ １３

Ｈｇ １５ １７ ３２

ｐＨ １３ ２７ ４０

ＡＰ ２２ １５ ３７

ＡＫ ６ ０ ６

ＴＮ ９ ３ １２
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表
５　

Ｏ
ＴＵ

水
平
的

Ｓｐ
ｅａ
ｒｍ

ａｎ
相
关
性
分
析

Ｔａ
ｂｌ
ｅ
５　

Ｓｐ
ｅａ
ｒｍ

ａｎ
′ｓ

ｃｏ
ｒｒｅ

ｌａ
ｔｉｏ

ｎ
ａｔ

ＯＴ
Ｕ

ｌｅ
ｖｅ
ｌ

门
／纲

属
ＯＴ

Ｕ
序

号
Ｃｕ

Ｃｄ
Ｐｂ

Ｃｒ
Ｚｎ

Ｈ
ｇ

Ｐｈ
ＡＰ

ＡＫ
ＴＮ

丰
度

Ｄｅ
ｆｌｕ

ｖｉｉ
ｃｏ
ｃｃ
ｕｓ

３７
３５

－ ０
．６
９６

－ ０
．８
８６

∗
０．
２５

７
－ ０

．３
７１

－ ０
．６
００

－ ０
．４
２９

－ ０
．８
２９

∗
０．
９４

３∗
∗

－ ０
．１
４３

０．
１４

３
０．
２５

％
４６

８２
０．
４９

３
０．
７７

１
－ ０

．３
１４

０．
１４

３
０．
６０

０
０．
７７

１
０．
８８

６∗
－ ０

．９
４３

∗∗
０．
１４

３
－ ０

．０
８６

０．
２０

％

鞘
脂

单
胞

菌
属

６５
３６

０．
９５

６∗
∗

０．
２０

３
０．
１４

５
０．
７５

４∗
０．
６３

８
０．
１１

６
０．
５５

１
－ ０

．６
３８

－ ０
．１
７４

－ ０
．０
２９

０．
１６

％
３６

２１
０．
１６

２
０．
４３

５
－ ０

．８
４１

∗
－ ０

．２
３２

０．
０５

８
０．
２９

０
０．
３４

８
－ ０

．５
５１

－ ０
．０
５８

－ ０
．６
０９

０．
１２

％
变

形
菌

门
／

６２
５８

０．
０８

８
０．
８１

２∗
－ ０

．５
２２

－ ０
．２
３２

０．
３７

７
０．
８１

２∗
０．
７５

４
－ ０

．８
１２

∗
０．
３１

９
－ ０

．１
１６

０．
１２

％
α⁃

变
形

菌
纲

Ｐｓ
ｅｕ
ｄｏ
ｌａ
ｂｒ
ｙｓ

４０
３３

－ ０
．４
０６

－ ０
．７
７１

－ ０
．１
４３

－ ０
．２
００

－ ０
．６
５７

－ ０
．９
４３

∗∗
－ ０

．８
８６

∗
０．
７７

１
－ ０

．０
８６

－ ０
．２
５７

０．
１１

％
Ｐｈ

ｅｎ
ｙｌ
ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ
ｉｕ
ｍ

９６
８５

０．
６９

６
０．
４８

６
－ ０

．２
５７

０．
３７

１
０．
６０

０
０．
４２

９
０．
８２

９∗
－ ０

．９
４３

∗∗
０．
１４

３
－ ０

．１
４３

０．
１０

％
木

洞
菌

属
６１

０２
０．
５２

９
０．
７２

５
－ ０

．２
６１

０．
２０

３
０．
６３

８
０．
７２

５
０．
９２

８∗
∗

－ ０
．９
８６

∗∗
０．
２３

２
－ ０

．０
２９

０．
０９

％
生

丝
微

菌
属

３８
６４

０．
４９

３
０．
７７

１
－ ０

．３
１４

０．
１４

３
０．
６０

０
０．
７７

１
０．
８８

６∗
－ ０

．９
４３

∗∗
０．
１４

３
－ ０

．０
８６

０．
０６

％
变

形
菌

门
／

硫
杆

菌
属

１０
６８

３
－ ０

．３
４８

－ ０
．０
８６

０．
９２

８∗
∗

－ ０
．１
４３

－ ０
．２
５７

－ ０
．４
８６

－ ０
．８
２９

∗
０．
９５

７∗
０．
１４

３
０．
０８

６
０．
８０

％
β⁃
变

形
菌

纲
Ｓｉ
ｄｅ
ｒｏ
ｘｙ
ｄａ

ｎｓ
１０

４７
１

－ ０
．４
７１

－ ０
．６
３８

－ ０
．１
１６

－ ０
．２
６１

－ ０
．６
６７

－ ０
．８
１２

－ ０
．９
８６

∗∗
０．
８９

９∗
－ ０

．２
３２

－ ０
．２
３２

０．
０６

％
变

形
菌

门
／

Ｄｅ
ｓｕ
ｌｆｏ
ｂａ
ｃｃ
ａ

５５
０１

－ ０
．９
０９

∗
－ ０

．２
５７

０．
３７

１
－ ０

．３
１４

－ ０
．４
２９

－ ０
．１
４３

－ ０
．６
５７

０．
８２

９∗
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４　 讨论（Ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ）

４．１　 水田土壤微生物结构组成

在门水平上，所有样地土壤的优势菌门相同，
均为变形菌门、绿弯菌门、酸杆菌门，表明这些菌门

是工业区周边稻田土壤的优势菌落，对重金属污染

的耐受性较强，并且随着重金属污染程度的加深，
变形菌门的相对丰度逐渐增加，绿弯菌门的相对丰

度先增后减，酸杆菌门的相对丰度逐渐降低．在其他

相关研究中，有学者同样基于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序

技术发现在重金属污染环境下稻田土壤平均相对

丰度最高的门依次是变形菌门、绿弯菌门、酸杆菌

门（申丽等， ２０１８；Ｌｕｏ ｅｔ ａｌ．， ２０１９），表明不同地理

环境中的水田土壤，在重金属污染影响下具有着相

似的微生物群落结构．
４．２　 土地整治对微生物群落组成的影响

土地整治对土壤微生物多样性和群落结构具

有较大影响．从研究中发现，在土壤理化性质方面，
土地整治能够影响土壤中营养元素比重，减少土壤

重金属含量，进而改善土壤污染状况，提高土壤微

生物群落的丰度与多样性水平，同时也能显著提高

土壤微生物功能多样性 （ ｐ ＜ ０． ０５） （ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ．，
２０１２；Ｃｈａｒｔｉｎ ｅｔ ａｌ．， ２０１３），而这种现象在重金属污

染程度较低的样地中尤为明显．分析原因，土地整治

所采取的部分整治措施可能直接改变了土壤结构

及性质，例如，筑造沟渠可改善农田水分涵养状况

（Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ．， ２０１９），而含水量对土壤中各种微生物

群落都存在着直接的影响；土地平整会改变表土分

布，而工程期间对不同深度土壤层之间的混合会显

著影响土壤 ｐＨ 水平（Ｗｕ ｅｔ ａｌ．， ２０１９），进而影响对

ｐＨ 敏感的微生物群落组成；此外，土地平整会改变

土壤粘粒含量和粒径水平，这将会影响土壤中营养

元素如 ＴＮ 等的异质性分布（Ｂａｉ ｅｔ ａｌ．， ２０１２）；改用

有机肥有助于提高土壤微生物的功能多样性，一方

面有机肥能够显著增加土壤中细菌、真菌、放线菌

的数量，提高土壤微生物的多样性，另一方面有机

肥中含有大量功能性微生物，进入土壤后可有效活

化被土壤固定的磷、钾养分，改善微生物的营养条

件，保持土壤微生物具有较高活性 （ Ｇｕｏ ｅｔ ａｌ．，
２０１７；侯会静等， ２０１９）；改善土壤中生物生活环境

（真菌、蚯蚓等）从而使其与土壤关系发生变化，而
这些生物活动是影响土壤孔隙度的重要因素

（Ｐａｌｅｓｅ ｅｔ ａｌ．， ２０１４），土壤孔隙度则与土壤理化性

质密切相关，也是影响微生物群落组成的重要因素

之一．
对具体微生物进行讨论，发现土地整治区 Ａ 组

中酸杆菌门的相对丰度显著高于未整治区 Ｂ 组（ｐ＜
０．０５），拟杆菌门的相对丰度显著低于 Ｂ 组 （ ｐ ＜
０．０１），表明土地整治会使得土壤中酸杆菌门的相对

丰度增加，拟杆菌门的相对丰度降低．而在属水平

上，则表现为鞘脂单胞菌属、地杆菌属、玫瑰弯菌

属、Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ 在土地整治区中的相对丰度高于未

整治区，而硝化螺旋菌属、Ｇａｉｅｌｌａ、Ｄｅｆｌｕｖｉｉｃｏｃｃｕｓ 则相

反，这与之前研究的结论类似（林耀奔等， ２０１９）．值
得一提的是，已经有研究表明鞘脂单胞菌属、地杆

菌属具有修复有机物及重金属污染的潜力，增加其

丰度对农业经营具有积极意义（Ｗｕ ｅｔ ａｌ．， ２００６；
Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ．， ２０１６；Ｘｕ ｅｔ ａｌ．， ２０１８）．

需要注意的是，虽然土地整治影响了微生物群

落组成，但这种影响可能是有限的，随着重金属污

染程度的加深，所观察到的土地整治对照组之间微

生物群落的差异越不明显，需要对土地整治和环境

因素如何影响微生物群落进行更加合理的对照组

实验．
４．３　 环境因子对微生物群落组成的影响

重金属污染会降低微生物群落的多样性，但重

金属污染与群落多样性之间并不表现出严格的负

相关关系（表 ２），在重金属污染程度最重的 Ｂ３ 样点

多样性有所回升．根据相关研究，在某些情况下重金

属污染与群落多样性之间会出现复杂的关系（Ｘｉａｏ
ｅｔ ａｌ．， ２０１７），这可能是因为当微生物短期内无法适

应重金属污染时会进入休眠状态使得群落多样性

下降，而在长期过程中随着微生物群落对重金属污

染的逐渐适应，对重金属敏感的菌群被具有更高耐

受性的菌群取代（Ｔｉｐａｙｎｏ ｅｔ ａｌ．， ２０１８），使得多样性

出现回升（Ｓｈｅｉｋ ｅｔ ａｌ．， ２０１２；Ｂｅｒｇ ｅｔ ａｌ．， ２０１２），这
可以在一定程度上解释本文中 α 多样性指数的

波动．
有足够的实验证明，重金属会对土壤中微生物

群落组成造成影响 （ Ｓｕｎ ｅｔ ａｌ．， ２０１３；Ｗｕ ｅｔ ａｌ．，
２０１８），而本研究将样地以工业区距离为标准进行

划分，同样发现土壤中的重金属含量是影响微生物

群落组成的重要因素，尤其是 Ｃｄ、Ｐｂ、Ｈｇ．在本研究

中，Ｃｄ、Ｈｇ 均与变形菌门下的 α⁃变形菌纲显著正相

关（ｐ＜０．０５），与 β 变形菌纲负相关，而与 δ⁃变形菌

纲和 γ⁃变形菌纲无明显相关关系，其中的差异可能
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是由于变形菌门中的不同菌属能够利用的有机物

质不同，因而会对重金属做出不同的应激反应以获

得更好的 环 境 适 应 性 （ Ｂｏｕｓｋｉｌｌ ｅｔ ａｌ．， ２０１０； Ｌｉ
ｅｔ ａｌ．， ２０１７）．同时，Ｃｄ、Ｈｇ 也与硝化螺旋菌门显著

负相关，硝化螺旋菌属的总体丰度随着 Ｃｄ、Ｈｇ 含量

的增加而减少，并且硝化螺旋菌属对 Ｈｇ 更为敏感

（ｐ＜０．０１）．Ｐｂ 则与硫杆菌属、芽孢杆菌属显著正相

关（ｐ＜０．０１），其中需要注意的是，属水平上的相对

丰度分布显示芽孢杆菌与土壤重金属含量呈正相

关（图 ２），而已有许多研究证实了芽孢杆菌对多种

重金属的耐受性，甚至在自然界 Ａｓ 循环代谢中也发

挥着重要作用（Ｋｅｌｌｙ ｅｔ ａｌ．， ２０００；Ｒｕｔａ，２０１１）．
变形菌门是土壤样本中丰度最高的门，同时其

丰度随着重金属污染程度的上升而略微上升（Ｌｉｕ
ｅｔ ａｌ．， ２０１４；Ｌｉ ｅｔ ａｌ．， ２０１７），而对应到属水平的

ＯＴＵ 分析表明鞘脂单胞菌属是变形菌门中主要的

菌群，并且与多种重金属表现出正相关关系．Ｇｕｏ 等

（２０１７）发现陕西省某县 ４ 个受重金属污染的农田

中鞘脂单胞菌属的相对丰度高于变形菌门中其他

菌属，这与本文研究结论类似，鞘脂单胞菌属对重

金属污染具有较强的耐受性；此外，也已有学者证

实了鞘脂单胞菌属对重金属及有机物具有一定的

吸附能力（Ｔａｎｇａｒｏｍｓｕｋ ｅｔ ａｌ．， ２００２），表明鞘脂单胞

菌属在重金属污染治理方面存在着较大的潜力．
除了重金属因素以外，其他环境因子如土壤其

他理化性质也影响着微生物群落组成，其中，许多

菌群对 ｐＨ 极为敏感（Ｔａｎｇ ｅｔ ａｌ．， ２０１９）．有研究表

明，ｐＨ 会影响土壤中重金属的浸出和土壤营养物质

的调节，同时会改变重金属对土壤微生物所参与生

态活动的影响，进一步导致微生物群落结构的变化

（Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ．， ２０１２；刘沙沙等， ２０１８）．与之相似，在
本研究中也发现 ｐＨ 影响着微生物群落组成，其中，
硝化螺旋菌属表现出对 ｐＨ 的敏感性，而鞘脂单胞

菌属则表现出对碱性环境的耐受性（Ｍｅｎｏｎ ｅｔ ａｌ．，
２０１９）．同时在本研究中 ＡＰ 与 ｐＨ 表现出了显著的

负相关关系（ｐ＜０．０１），根据之前研究，这是由于有

效磷在酸性条件下会有更高的效率水平（展晓莹

等， ２０１５），其对土壤微生物群落的影响也更为

剧烈．

５　 结论（Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎｓ）

本文以工业区周边土地整治区及非整治区为

研究区，通过对其中土壤理化性质及土壤微生物群

落结构和多样性的对比分析，发现土地整治对土壤

理化性质及微生物群落组成具有重要影响．研究结

果表明，土地整治有助于改善土壤理化性质及重金

属污染状况，同时对土壤微生物群落组成具有显著

影响，但随着重金属污染程度的升高，这种影响会

逐渐减弱．在本研究中，土壤酸碱度是对微生物群落

影响最为明显的环境因子，镉、汞、铅则是影响微生

物群落的主要重金属元素，此外，还发现了部分微

生物对重金属污染表现出较高的耐受性，在治理环

境污染方面存在较大的潜力．总而言之，本研究探索

了土地整治对土壤质量的重要意义，研究结果表明

土地整治有助于改善土壤微生物群落组成及土壤

理化性质．而在未来为了更深入地研究土地整治影

响土壤微生物及理化性质的机理，需要设计更具有

完备性和针对性的实验．
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