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基于Biolog-ECO分析稀土、铅和氟复合污染农田
土壤微生物群落功能多样性
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摘  要  为考察四川省牦牛坪稀土矿区稀土、铅和氟复合污染对农田微生物群落功能多样性的影响，采用Biolog-ECO法

分析稀土矿区高污染区（H区）和低污染区（L区）农田土壤根际与非根际微生物群落功能多样性特征及其与土壤理化性

质的相关关系. 结果显示，不同污染区土壤微生物对31 种碳源的利用能力存在显著性差异（P < 0.05），H区的非根际

土壤微生物利用能力、多样性指数均最低，其AWCDi ≥ 0.8的碳源仅1种，而根际土壤有27种，占总碳源的87.1%，植物生

长显著促进根际细菌活性；而L区土壤根际与非根际微生物差异显著的碳源仅5种（P < 0.05）. 冗余分析（Redundancy 
Analysis，RDA）表明在非根际条件下稀土元素（REE）、铅、氟、碳氮比（C/N）与AWCD、Shannon指数等多样性指数

呈负相关，其中REE贡献了87.4%的微生物群落特征解释率，是微生物群落变化的主要驱动因子. 根际条件下4个环境因

子仅解释了48%的特征值，说明植物的参与改变了污染物对微生物群落的影响. 因此在高浓度稀土、铅和氟污染农田土

壤采用植物和微生物联合修复措施效果较好，而在低浓度污染土壤植物生长对细菌的促进效果不显著，应考虑采用其

他修复措施. （图3 表3 参29）
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Analysis of microbial community functional diversity in rare earth element, 
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Abstract  In order to explore the impact of the pollution associated with rare earth elements (REEs), lead, and 
fluorine compounds on soil microbial communities, the functional diversity of microbial community in soil was 
investigated using the Biolog-ECO system, on samples collected from farmland in high pollution (zone H) and 
low pollution areas (zone L) of the Maoniuping rare earth mining area, Sichuan Province. The results showed 
significant differences in the utilization ability of 31 carbon sources among the microorganisms from differently 
contaminated soils (P < 0.05). The lowest utilization capacity and diversity index of non-rhizosphere soil 
microorganisms were found in zone H. There was only 1 carbon source (AWCDi ≥ 0.8) in the non-rhizosphere 
soil, and 27 species in the rhizosphere soil, accounting for 87.1% of the total carbon sources, indicating that plant 
growth significantly promoted the activity of rhizosphere bacteria. However, there were only five carbon sources 
with significant differences between the rhizosphere and non-rhizosphere in zone L (P < 0.05). The Redundancy 
Analysis (RDA) results showed that the rare earth complex pollution and C/N were all significantly negatively 
correlated with the average well color development (AWCD), Shannon–Wiener index, and other diversity 
indices in non-rhizosphere soil. REEs contributed 87.4% of the interpretation rate of microbial community   
characteristics, which was the main driver of microbial community change. Only 48% of the characteristic 
values were explained by the four environmental factors under the rhizosphere conditions, indicating that the 
participation of plants changed the impact of pollutants on microbial community. It can be concluded that a 
combination of phytoremediation and microbial remediation can be used to alleviate soil pollution caused by 
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四川省凉山彝族自治州拥有位居我国前列的稀土储备量，

但无序的开采导致尾矿砂堆积，造成生态破坏，土壤利用价

值降低.  其中冕宁牦牛坪矿区地处安宁河流域的源头，长期

的雨水浸蚀和洪水冲刷，致使稀土矿和所含有害组分大量汇

入安宁河流域，造成水体污染 [1]. 经前期检测分析，矿区河段

中稀土元素总量达30.4 μg/L，离矿区20 km处的稀土元素总

量达2.3 μg/L，该数据已远远超过世界淡水中稀土平均含量

（0.52 μg/L）、达数十倍. 而有研究表明农田土壤中的稀土污

染主要来源于受尾矿淋滤污染的河水，离子吸附稀土矿对周

边环境存在显著的影响 [2]. 因此，需要深入调查和评估牦牛坪

矿区稀土、铅和氟复合污染对农田生态环境的影响和相关环

境风险，为当地农田的安全农用和高效修复提供依据. 
大量的研究表明，土壤微生物对重金属污染的敏感

性远远大于动植物，而土壤微生物群落多样性对土壤化学

特性的变化非常敏感，能够有效反映土壤生态系统健康

状况及污染现状 [3].  目前土壤微生物多样性研究多采用传

统的微生物分离培养法 [4]、高通量测序技术 [5 ]、磷脂脂肪

酸（PFLAs）[6]、T-RFLP（Terminal-Restriction Fragment 
Length Polymorphism）[7]、PCR-DGGE（Polymerase Chain 
Reaction-Denaturing Gradient Gel Electrophoresis）[8]、

Biolog-ECO [9]等方法. Biolog-ECO是描述环境微生物群落

与多样性的一种简单、快速的方法，利用微生物对碳源的利

用程度获得有关微生物群落总体活性与代谢功能的信息 [10]. 
Biolog-ECO技术已经广泛应用于不同环境因子变化所引起的

土壤微生物群落变化的研究与评价[11-12]，而采用Biolog技术研

究稀土复合污染的土壤微生物功能多样性还鲜见报道. 我们

采用Biolog-ECO技术分析稀土复合污染农田的土壤微生物群

落功能多样性，探究不同污染程度土壤中土壤微生物代谢功

能多样性的变化规律，以及不同植被条件下的微生物活性差

异，以期为科学评价和治理稀土复合污染土壤对生态系统的

影响提供科学依据. 

1  材料与方法

1.1  研究区概况
研究区地处四川省凉山州冕宁县牦牛坪矿区，根据前期

调查，选取老矿区（102°1ʹ22″E，28°24ʹ29″N，编号H）、尾矿

库区（102°1ʹ23″E，28°25ʹ58″N，编号L）两个研究区的农田. 
老矿区属于早期稀土不规范开采导致存在遗留问题的相对高

污染区，尾矿库区是规范开采后建立的，属于相对的低污染

区. 研究区属亚热带季风气候，土壤为砂土和黏土的混合土，

主要农作物为玉米. 
1.2  土壤样品采集

土壤样品于2019年5月采集，在选定高污染区和低污染区

随机选取一块农田样地，每块样地按上中下分3个采样小区，

采用对角线采样法分别采集根际（标记为G）与非根际0-20 
cm的土壤，共计12个土壤混合样. 土样去除根系、枯落物，装

入无菌塑料袋，运回实验室后分成 2 份，一份过2 mm筛后放

在4 ℃冰箱保存，24 h内进行土壤微生物功能多样性的测定，

另一份自然风干后过筛后测定土壤化学性质. 
 1.3  分析方法

每个样品取3份平行样进行分析.  土壤微生物多样性采

用Biolog-ECO微平板法，接种液的制备采用杜毅飞等的方

法 [13]，接种后的ECO板在25 ℃下连续培养9 d，每隔 24 h用酶

标仪在595 nm下读数. 
土壤含水量采用烘干法测定，pH 采用电位法测定，土壤

有机碳采用TOC仪测定，总氮（TN）采用凯氏定氮法测定 [14]. 
铅（Pb）、镧（La）、铈（Ce）、镨（Pr）、钕（Nd）含量采用电

感耦合等离子体质谱仪测定（GB/T 14506.30-2010）. 
1.4  数据处理

土壤微生物群落利用碳源的整体能力用平均颜色变化

率（average well color development，AWCD）表示，采用

Biolog微平板培养168 h的数据进行统计. 土壤微生物群落功

能多样性分析采用Shannon 指数、Simpson 指数、Pielou指
数和McIntosh指数. 

计算公式如下：

H = -  ∑  Pi (ln  Pi)    		  （1）
D = 1-  ∑  Pi

2   			   （2）
J = H/ln  S   			   （3）
U = ∑  ni

2 			   （4）
式中：H为Shannon指数，D为Simpson指数，J为Pielou指
数，U为McIntosh指数，Pi为第i孔的相对吸光值与整个微平板

所有相对吸光值总和的比值(Ci﹣R)/∑ (Ci﹣R)，S为被利用的碳

源总数，ni为第i孔的相对吸光值(Ci﹣R)，其中Ci为第i个非对照

孔的吸光值，R为对照孔的吸光值. 
数据采用SPSS 22.0软件分析，用单因素方差分析、

多重比较不同污染区土壤理化性质及微生物间差异（N  = 
36），土壤微生物群落与环境因子采用相关性分析，冗余分析

（Redundancy Analysis，RDA）采用Canoco5.1完成. 

2  结果与分析

2.1  土壤污染物浓度与理化性质
由表1可见研究区农田土壤偏酸性，同一污染区的土壤

理化性质不存在显著性差异（P > 0.05），但高污染区（简称

H区）的有机碳（SOC）和TN含量显著低于低污染区（简称L
区）（P < 0.05）. 在污染水平上H区显著高于L区（P < 0.05），
同一污染水平下根际土壤（简称HG、LG）与非根际土壤（H、

G）污染物水平物无显著性差异（P > 0.05）. 四川牦牛坪稀

土矿区属于轻稀土矿，主要为氟碳铈矿，因此可见该区域农田

镧、铈的含量较其他元素高，同时伴生元素铅、氟含量也较

高，特别是氟污染，H区氟含量是L区的20余倍. 与中国环境土

壤背景值比较，所有污染物浓度均远高于背景值，该地区稀

土、铅和氟复合污染严重. 
2.2  土壤微生物代谢活性变化

AWCD值在一定程度上反映土壤微生物种群的数量及结

high concentrations of rare earth, lead, and fluorine compounds. However, for low concentrations of pollution, 
other remediation measures should be considered instead.

Keywords	 Biolog-ECO; rare earth pollution; complex pollution; soil microorganism; community functional 
diversity
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构特征，AWCD值越大，表明土壤中微生物活性越高[11]. 由图

1可见，随着培养时间的延长，AWCD的最大值及变化速度均

呈现HG > LG > L > H的趋势，根际与非根际土壤、不同污染

程度土壤的AWCD均存在显著性差异（P < 0.05）. 168 h 以
后，各样区的AWCD 增长速率趋于稳定，同一样区168 h及以

后的AWCD值不存在显著性差异（P < 0.05），这表明 AWCD 
在168 h时处于“拐点”处，因此采用168 h 的吸光值进行分析

能更真实地反映实际情况 [15]. 

图1  污染农田土壤平均颜色变化率（AWCD）随时间的变化. H：高污染区

非根际土壤；L：低污染区非根际土壤；HG：高污染区根际土壤；LG：低污染

区根际土壤.
Fig. 1  Average well color development (AWCD) of soil microbial 
community in soil sample with incubation time. H: Non-rhizosphere 
soil in high pollution area; L: Non-rhizosphere soil in low pollution area; 
HG: Rhizosphere soil in high pollution area; LG: Rhizosphere soil in 
low pollution area.

根际土壤的AWCD最大值及变化速度在整个培养过程都

显著高于非根际，其中又以HG的最大，而H区非根际土壤在所

有样品中AWCD最大值及变化速度均为最低，反映出高浓度

的稀土、铅和氟复合污染可能抑制土壤微生物活性. 以168 h
的数据进行比较，可见H区的根际土壤AWCD极显著高于非根

际土壤（P < 0.01），植物根际作用使土壤微生物活性提高了

近5倍，植物减轻了复合污染对土壤微生物活性的胁迫. 而L区
的根际土壤AWCD值虽略高于非根际土壤，但两者无显著性

差异（P > 0.05），可见在高污染区种植植物对土壤微生物的

活性影响更大. 
2.3  土壤微生物生理碳代谢指纹图谱

Biolog代谢指纹图谱表征了土壤微生物对微平板上不同

碳源的利用能力，有助于较为全面地了解微生物群落代谢功

能特征．由图2可见，不同污染土壤微生物对31种碳源的利用

能力存在显著性差异（P < 0.05），根际微生物显著大于非

根际，H区的非根际土壤微生物利用能力最低. H区非根际土

壤代谢指纹图谱AWCD i ≥ 0.8的碳源仅有1种（D -半乳糖醛

酸），而根际土壤有27种，占总碳源的87.1%；L区非根际土壤

有15种，占总碳源的48. 39% ，根际土壤有21种，占总碳源的

67.74%. 有研究表明植物将5%-21%的光合作用固定的碳从根

系分泌输出，同时许多分泌物作为微生物的化学引诱物，使微

生物借助趋化感应游向富含根系分泌物的根际及根表面进行

定殖与繁殖 [16], 因而根际土壤微生物的活性和碳源利用多样

性均较非根际高. 此外，H区土壤根际与非根际微生物碳源利

用代谢功能相比，差异显著的碳源有26种（P < 0.05），而L区
土壤根际与非根际微生物差异显著的碳源仅5种（P < 0.05），
说明在植物与微生物界面，高浓度的稀土、铅和氟复合污染使

土壤微生物对单一碳源的利用能力发生改变，碳源利用的多

样性显著增高. 在非根际土壤中，H区与L区土壤微生物有13
种碳源的利用能力存在显著性差异（P < 0.05），可能与土壤

碳氮比（C/N）和污染物浓度的差异有关. 
2.4  土壤微生物群落功能多样性指数

采用Shannon指数、Simpson指数、Pie lou指数和

McIntosh指数分析土壤微生物群落功能多样性，以上指数综

合表征了土壤微生物群落中物种的丰富度、分布的均匀度以

及不同微生物对碳源的利用程度 [17].  由表2可见，与  AWCD 
相似，H区的非根际土壤微生物的Shannon指数、Simpson指
数、Pielou指数、McIntosh指数均最小，且与其他样品均存在

显著性差异（P < 0.05），表明非根际条件下高浓度稀土、铅

和氟复合污染对微生物群落产生了抑制作用. 其他3种土壤的

多样性指数无显著性差异（P > 0.05），说明在植物和高浓度

稀土、铅和氟复合污染共同作用下，不仅提高了土壤微生物的

活性，还显著提高了微生物的种类数. 
2.5  土壤微生物群落功能多样性对环境因子的响应

土壤微生物群落功能多样性与稀土、铅和氟复合污染存

在显著的相关关系，但其与各环境因子的具体关系仍不明确，

表1  研究区土壤理化性质及污染物浓度

Table 1  Physical and chemical characteristics and pollutant contents of the soil samples
样地

Sample area H L HG LG 中国土壤元素背景值
Background value of soil in China

含水率 Water content (w/%) 30.45 ± 1.28a 30.29 ± 1.31a 30.24 ± 1.29a 28.99 ± 0.21a
pH 5.59-6.00 6.00-6.66 5.66-5.86 5.59-6.66
C/N 14.59 ± 2.52a    7.97 ± 0.72b   6.58 ± 0.41b     8.69 ± 0.10ab
SOC/g kg-1 11.95 ± 3.72b  27.37 ± 3.24a   12.67 ± 3.76ab 27.90 ± 2.83a
TN/g kg-1   1.05 ± 0.44b   3.50 ± 0.50a     1.90 ± 0.55ab   3.20 ± 0.29a
Pb/102 mg kg-1   7.29 ± 1.14a   0.60 ± 0.02b   5.90 ± 0.64a   0.62 ± 0.05b 0.26
F/102 mg kg-1 272.06 ± 14.99a 13.07 ± 2.35b 285.28 ± 48.77a 13.34 ± 1.67b —
La/102 mg kg-1 15.34 ± 1.55a   0.96 ± 0.02b 15.88 ± 1.08a   0.97 ± 0.01b 0.40
Ce/102 mg kg-1 18.65 ± 1.99a   1.68 ± 0.23b 18.96 ± 1.34a   1.66 ± 0.14b 0.68
Pr/102 mg kg-1   1.88 ± 0.20a    0.15 ± 0.02b   1.84 ± 0.12a   0.15 ± 0.01b 0.07
Nd/102 mg kg-1   5.48 ± 0.58a    0.50 ± 0.06b   5.36 ± 0.36a   0.48 ± 0.03b 0.26
同列不同字母表示均值差异显著（P < 0.05）. SOC：有机碳；TN：总氮. H：高污染区非根际土壤；L：低污染区非根际土壤；HG：高污染区根际土壤；LG：低污

染区根际土壤.
Different letters within the same column indicate significant difference at the 0.05 level. SOC: Soil organic carbon; TN: Total nitrogen. H: Non-
rhizosphere soil in high pollution area; L: Non-rhizosphere soil in low pollution area; HG: Rhizosphere soil in high pollution area; LG: Rhizosphere 
soil in low pollution area.
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需进一步分析. 本研究中对获得的非根际与根际土壤微生物

群落功能多样性指标分别与环境因子进行冗余分析，因La、
Ce、Pr、Nd等稀土离子在性质上类似，在冗余分析中采用了

4种稀土元素总量（rare earth element，REE）作为指标，根

据向前选择共4个指标、18个样品进入分析. 结果表明所有稀

土复合污染物经Monte Carlo permutation检验与微生物群

落均显著相关，但根际与非根际表现不一致. 结果见表3，检

验所有排序轴均显著（P < 0.05），说明排序效果理想. 非根

际污染土壤RDA分析的前两个排序轴特征值分别为0.954和
0.045，非根际土壤的前两个排序轴与环境因子之间的相关系

数均为1，所选的4个环境因子100%解释的微生物群落功能多

样性总特征值，对微生群落功能多样性变化具有显著影响. 根
际污染土壤的前两个排序轴特征值分别为0.467和0.015，所
选的4个环境因子仅解释了48.5%的微生物群落功能多样性总

特征值，说明根际土壤微生物群落多样性还受其他因素影响

较大. 
土壤微生物群落-环境因子二维排序图（图3、图4）中，各

指标用不同颜色带箭头的矢量线表示，连线的长短表示微生

物群落特征与该环境因子相关系数的大小，箭头连线与排序

轴的夹角表示该环境因子与排序轴的相关性，与排序轴的夹

角越小，该指标与排序轴的相关性越大. 
从图3可以看出在非根际土壤中，选取的4个环境因子对

于微生物群落的影响均存在显著性（P < 0.05），其中稀土元

素贡献了87.4%的微生物群落特征解释率，是微生物群落变

化的主要驱动因子. 从排序轴看，Axis1主要反映了土壤的营养

状态和污染程度. 对于Axis1，稀土、铅和氟复合污染物、C/N
均与微生物群落多样性呈负相关. 

而从图4可见，在根际土壤中选取的4个环境因子对微生

物群落均有不同程度的影响，从排序轴看稀土、铅和氟复合

污染物与微生物群落多样性呈正相关，与非根际情况不一致. 

图2  污染土壤微生物生理碳代谢指纹图谱. E1-G2：糖类；A4-F4：氨基酸类；C2-H2：醇类；F2-H3：酸类；B1-A3：酯类；E2-H4：胺类；AWCD i值为

Biolog板上3次重复的平均值. 
Fig. 2  Metabolic fingerprint of carbon physiological profiles of soil microbial community. E1-G2: Carbohydrates; A4-F4: Amino acids; C2-
H2: Alcohols; F2-H3: Phenolic; B1-A3: Esters; E2-H4: Amines; AWCDi: The average AWCD value of three replicates on Biolog plate.

表2  研究区土壤微生物群落功能多样性指数及AWCD值

Table 2  Diversity indices and AWCD in soil microbial community 
样地

Sample area AWCD 指数 Index
Shannon-wiener Simpson Pielou McIntosh 

H 0.25 ± 0.01c 2.31 ± 0.09b 0.87 ± 0.02b 0.67 ± 0.03b 2.53 ± 0.12b
L 0.71 ± 0.10b 2.94 ± 0.08a 0.94 ± 0.01a 0.86 ± 0.02a 5.19 ± 0.57a
HG 1.31 ± 0.11a 3.18 ± 0.07a 0.96 ± 0.00a 0.93 ± 0.02a 8.40 ± 0.40a
LG   1.04 ± 0.18ab 3.06 ± 0.06a 0.95 ± 0.00a 0.89 ± 0.02a  7.17 ± 1.07a

同列不同字母表示均值差异显著（P < 0.05）.  
Different letters within the same column indicate significant difference at the 0.05 level.

表3  污染土壤微生物多样性与环境因子RDA排序结果

Table 3  Redundancy analysis results of microbial community functional diversity in soil and environment parameters
参数

Parameter
排序轴
Axis

特征值
Eigenvalue

相关系数
Pseudo-canonical correlation

特征变化累积
 Explained variation cumulative (r/%)

特征值总和
All eigenvalue

非根际土壤
Non-rhizosphere soil

1 0.954 1.000 95.40 1
2 0.045 1.000 99.94
3 0.001 1.000 99.99
4 0.000 0.943 100.0

根际土壤
Rhizosphere soil

1 0.467 0.700 96.19 1
2 0.015 0.684 99.34
3 0.003 0.451 100.0
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而且4个环境因子仅解释了48%的特征值，稀土元素不再是微

生物群落变化的主要驱动因子，说明植物是影响根际微生物

的主要因素，植物的参与改变了稀土污染物对微生物群落的

效应. 

3  讨 论
3.1	 稀土、铅和氟复合污染对非根际土壤微生物群

落的影响
利用Biolog-ECO法对微生物多样性分析虽不够全面，但

Biolog-ECO板平均吸光值AWCD能够反映出土壤微生物利

用碳源的整体能力及微生物活性，可作为土壤微生物活性的

有效指标，能够比较敏感地反映出土壤环境胁迫 [18-19]. 有研究

表明稀土元素因其独特性质能够广泛参与多种微生物中化合

物的代谢 [20]，微量稀土离子有利于微生物生长繁殖，但当稀

土离子的加入过量时，微生物的生长就被抑制 [21]，如有报道

外源稀土对红壤微生物区系产生抑制作用的临界浓度在150 
mg/kg左右[22]，巨大芽孢杆菌对La3+、Ce3+的最大耐受浓度分

别为300 mg/L、200 mg/L [23]，铅对土壤微生物的EC50为403-
969 mg/kg [24]. 本研究中高污染区的单一稀土离子浓度最高

达1 865 mg/kg，铅浓度高达729 mg/kg，氟浓度高达27 206 
mg/kg，均远大于现有报道的对微生物的抑制临界浓度，土壤

复合污染严重，对土壤微生物具有较强的抑制作用. 因此在非

根际条件下H区土壤的微生物活性、多样性均显著低于其他组

（P < 0.05），仅能利用少量的酸类碳源. 而根据RDA结果，

在非根际土壤中稀土元素是微生物群落变化的主要驱动因

子，贡献了87.4%的微生物群落特征解释率. 可能是因为稀土

离子不仅结构与Ca2 +相似，而且竞争性比Ca2 + 强，占领了微

生物生物膜Ca2 +作用位点 [21]，进而对微生物群落影响较其他

污染物大. 同时也有研究表明土壤性质对土壤细菌组成和多

样性的影响比重金属更大，即使是在重金属污染严重的电子

垃圾场 [25]，因此在本研究中H区与L区非根际土壤C/N之间存

在的显著性差异（P < 0.05），也是土壤微生物群落产生差异

的因素之一，而根据RDA分析，土壤C/N对微生物群落特征的

解释率不足5%，其影响较稀土等污染物小. 若要明晰稀土、铅

和氟复合污染中的各因子对微生物群落的效应，还需要通过

进一步室内模拟实验的解析. 

3.2  根际微生物对稀土、铅和氟复合污染胁迫的响应
在根际条件下，稀土元素不再是微生物群落变化的主要

驱动因子，植物的参与改变了稀土污染物对微生物群落的效

应. 高污染区根际微生物群落的活性和碳源利用多样性均显

著高于非根际，土壤微生物活性提高了近5倍，有26种碳源的

利用能力显著升高，说明植物生长减轻了复合污染对土壤微生

物的胁迫. 这与其他学者研究的结果相似，如陈熙等研究表明

植被修复后土壤微生物多样性、均匀度、丰富度与未修复尾矿

土壤相比均有了明显的提高 [25].  植物一方面可以吸收稀土元

素、铅和氟等污染物，减轻污染对微生物群落的胁迫；另一方

面植物根系分泌物可以输出5%-21%的光合作用固定碳，增加

微生物可利用碳源，同时分泌物使微生物借助趋化感应游向

富含根系分泌物的根际及根表面进行定殖与繁殖，形成特定

的根际微生物群落 [26]. 根际微生物对金属污染的响应涉及重

要的生物地球化学过程，这些过程可以影响金属的生物有效

性 [27]，有研究表明植物生长促进根际细菌（PGPR）具有促进

植物生长和修复重金属污染土壤的作用 [28]，而为了适应恶劣

环境，植物会进化与其特定根际微生物相适应的生存策略 [29]. 
因此对高污染区农田土壤的修复可考虑利用其PGPR采用植

物和微生物联合修复，对于其机理的解释则需进一步深入对

植物根际与微生物界面的稀土复合污染的生物有效性、作用

机理进行探究. 而在低污染区植物的根际效应不明显，L区根

际与非根际微生物群落在活性、功能多样性上的差异不显著. 
可见在低浓度污染土壤，植物生长对细菌的促进效果不显著，

应考虑采用其他修复措施. 

4  结 论
（1）稀土、铅和氟复合污染农田土壤在非根际条件下，高

浓度的污染物对微生物的活性、功能多样性起抑制作用，其

土壤的微生物仅能利用少量的酸类碳源. RDA结果显示，在

非根际土壤中稀土元素是微生物群落变化的主要驱动因子. 
但土壤C/N在高污染区和低污染区存在的显著性差异（P < 
0.05）也是土壤微生物群落产生差异的因素之一，而RDA分析

中土壤C/N对微生物群落特征的解释率不足5%，其影响较稀

土等污染物小. 因此需要进一步通过室内模拟实验解析稀土、

铅和氟复合污染中各因子对微生物群落的效应. 

图3  土壤微生物群落-环境因子二维排序图. A：非根际土壤；B：根际土壤. REE：稀土元素总量.
Fig. 3  RDA bioplot of microbial community in soil and environment parameters. A: Non-rhizosphere soil; B: Rhizosphere soil. REE: Rare 
earth element.
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（2）植物能够减轻高浓度复合污染对土壤微生物的胁

迫，促进根际细菌的活性和碳源利用多样性的增加，高污染区

的根际土壤AWCD值极显著高于非根际土壤（P < 0.01），土

壤根际与非根际微生物碳源利用代谢功能差异显著的碳源有

26种（P < 0.05）. 
（3）植物的存在改变了污染物对微生物群落的影响. 根

据RDA分析，非根际条件下稀土元素、铅、氟、C/N与AWCD、

Shannon指数、Simpson指数、Pielou指数和McIntosh指数等

呈负相关. 但根际条件下稀土、铅和氟复合污染物与微生物群

落多样性呈正相关，且4个环境因子仅解释了48%的特征值. 

导致根际与非根际土壤微生物的差异还包括氧化还原条件、

根系分泌物、菌根菌等非生物和生物因素，对其差异的主要驱

动因子辨识还需要更深入的研究. 不同污染区根际与非根际

微生物活性的差异表明，高浓度稀土、铅和氟污染农田土壤可

考虑采用植物和微生物联合修复，而对于低浓度污染土壤，

植物生长对细菌的促进效果不显著，则考虑采用其他修复措

施. 因此还需进一步深入对植物根际与微生物界面的稀土、铅

和氟复合污染的生物有效性、作用机理进行探究，为稀土复合

污染农田土壤的修复提供理论支撑. 
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