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摘要: 研究以典型沉水植物苦草(Vallisneria natans)为研究对象, 通过在0、1、5、10、20和50 mg/kg沉积物镉

(Cd)污染环境下苦草鲜重、株高和叶绿素(Chlorophyll)及丙二醛(Malondialdehyde, MDA)、超氧化物歧化酶

(Superoxide Dismutase, SOD)和过氧化物酶(Peroxidase, POD)活性测定来分析苦草对镉的耐受效应, 并借助生

物/底泥富集因子(BSAF)和植物转运因子(TF)来了解苦草的富集能力, 同时利用16S rRNA基因扩增子测序技

术研究苦草根际细菌的群落结构对沉积物镉污染环境下的响应特征。结果表明: (1) 当Cd≥20 mg/kg处理时,
苦草植株鲜重、株高、叶绿素含量和抗逆能力下降 ,  SOD和POD活性先上升后下降 ,  MDA含量上升;
(2) BSAF均超过1表明苦草能有效地富集污染底泥中的镉, 转运系数(TF)均小于1, 说明苦草依靠根滤机制来

富集镉, 建议在收获苦草时需要定期连根去除; (3) 测序结果表明苦草根际由放线菌门、厚壁菌门和变形菌门

等37个门细菌组成, 包含鞘氨醇单胞菌属、黄杆菌属、马赛菌属、芽孢杆菌属和节杆菌属等植物促生细菌,
这些细菌可能在促进苦草生长、耐受和富集重金属镉起到重要作用。研究分析了苦草在镉胁迫环境下形态

学和生理生化等相关指标的变化和苦草根际细菌群落组成及其对镉胁迫的响应特征, 为后续提高苦草修复效

果提供了基础。
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环境中镉含量的升高来源于各种人为活动, 例
如采矿、冶炼、施肥、灌溉和化石燃料的使用等

将镉释放到环境中
[1]
。与有机污染物不同, 镉不能

自然分解, 仅能直接或间接通过地表径流被排放到

水环境中, 并在沉积物中累积。在贵州草海
[2]
、大

冶湖
[ 3 ]
和洪泽湖

[ 4 ]
等湖泊沉积物中镉浓度高达

31.38、22.5和24.11 mg/kg, 超过湖泊沉积物地球化

学背景值0.22—9 mg/kg。Li等[5]
对2000—2019年中

国五个地理区域的190个湖泊沉积物中重金属

(Cu、Pb、Zn、Ni、Cr、As、Hg和Cd)数据分析研

究, 得出中国湖泊沉积物表现出中等的潜在生态风

险, 镉是其主要污染物。因此, 迫切需要制定低成

本的镉污染沉积物修复策略。

植物修复是一种通过根系富集重金属后收获

组织的原位处理技术, 由于其有效、低成本和环境

友好性已被用于修复受镉污染的沉积物
[6—8]

。已经

证明, 水生植物如轮叶黑藻(Hydrilla verticillata)、
加拿大伊乐藻(Elodea canadensi)和苦草(Vallisne-
ria natans)可以从受污染的沉积物中积累重金属镉

[6, 9]
。

然而植物修复只适合于一定程度的重金属污染。

如高浓度的镉会通过影响碳水化合物代谢、硝酸

盐的吸收、光合活性、抗氧化系统及破坏主要细

胞器等来影响水生植物生长
[7, 10, 11], 进而导致水生

植物修复重金属镉污染沉积物受到限制。近年来,
研究人员致力于调节根际区域环境, 使之能够提高

植物修复效果
[12]

。微生物是镉迁移和植物解毒的

重要参与者
[13]

。根际微生物群落中的一些细菌可

以通过分泌铁载体和植物激素来促进植物根系的
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生长, 提高养分的利用率
[6, 14, 15], 增加重金属可利用

性, 从而促进植物吸收和积累重金属
[14, 16]

。所以了

解植物根际微生物对沉积物镉污染的响应特征将

有助于有效地进行植物修复。

苦草广泛存在于水生态系统中, 具有耐受性

强、光补偿点低、繁殖能力强和重金属富集效果

好等优点, 因此常被作为富营养化湖泊中沉水植物

恢复重建和水体底泥重金属污染生态修复的先锋

物种
[9, 17]

。目前对苦草的研究主要是镉污染底泥的

富集效果和对其生理指标的影响, 对根际微生物群

落结构的研究相对较少。因此, 本研究以苦草为研

究对象, 研究在不同浓度镉污染胁迫下苦草生长特

性和生理特征, 并且明晰苦草根际微生物群落结构

变化, 旨在找到沉水植物苦草耐受的沉积物镉含量

以指导实际的植物修复措施的使用, 并为根际微生

物促进植物修复沉积物镉污染的研究提供支撑。

 1    材料与方法

 1.1    试验材料及试验设计

本研究采用的水生植物苦草来源于江苏省宿

迁市水生植物基地。挑选生长状态一致的植株, 用
1/10 Hoagland 营养液预培养1周。实验采用梁子湖

沉积物, 风干后去除其中的粗杂质, 并过80目筛后

均质化。用CdCl2·2.5H2O(分析纯)配制1 g/L的镉储

存液, 稀释不同的倍数倒入沉积物中, 均匀混合并

老化风干, 最终制成0、1、5、10、20 和50 mg/kg
五个含量梯度的镉污染实验沉积物备用

[6, 18]
。实验

采用高×直径=15 cm×13 cm 的塑料小桶来模拟静

态条件下的水体环境。每个小桶中称取300 g的实

验沉积物, 将苦草叶片统一修剪至10 cm, 根修剪至

3 cm以每桶5株的密度植入, 恒温室内培养, 培养温

度为(25±1)℃, 每天用90 μmol/(m2·s)的光照12h/黑
暗12h, 每隔4d用自来水补充蒸发的水分, 实验设置

3个平行, 实验周期为36d。
 1.2    植物、水体与沉积物中镉含量测定

植物中镉含量测定: 实验结束后取出植物整株

用去离子水冲洗2—3遍, 擦干植物表面水分后置于

烘箱中, 在80℃烘干至恒重, 磨碎后称取0.1 g用
H2O2﹕HNO3=1﹕3(v/v)进行微波消解

[19], 然后采用电

感耦合等离子体发射光谱仪(ICP-OES PekinElmer
Optima 8000DV)测定镉含量

[20]
。沉积物样本在去

除烂根及碎屑后, 冷冻干燥并研磨过100目筛用于

重金属和理化性质测定, 沉积物镉含量经酸性混合

物(HNO3、HF)微波消解后, 采用电感耦合等离子

体质谱仪(ICP-MS PekinElmer NexION300X)测
定。取植物样开始前取上覆水样10 mL, 用0.22 μm

滤膜过滤后, 测定其中的镉含量。

 1.3    植物指标分析方法

植株形态学测定　　取样时每个装置中各取

3株植物, 用去离子水冲洗干净, 将植物用吸水纸吸

干植物表面残留的水分, 在电子天平上称量鲜重,
并用直尺测量植株高度(在测量植株高度时, 均取

整株最高的叶脉测量)。
植物生理生化指标测定　　叶绿素含量的测

定采用分光光度法 ,  用95%乙醇研磨提取后 ,  于
470、649和665 nm处测定吸光度, 计算叶绿素a、
叶绿素b含量和叶绿素总量

[21, 22]; 丙二醛(Malondial-
dehyde, MDA)含量采用2-硫代巴比妥酸(TBA)比色

法测定
[23—25]: 新鲜的叶片组织在冰浴中均质化, 并

用5 mL 10%三氯乙酸 (TCA) 溶液提取。匀浆在

4℃下以5000 r/min离心10min。将2 mL TCA(含
0.67% TBA)加入到2 mL提取液中, 纯水为空白对

照, 将混合液在100℃水浴加热30min, 立即用冰水

冷却, 离心后, 在450、532和600 nm处测量吸光度;
超氧化物歧化酶(Superoxide Dismutase, SOD)活性

采用氮蓝四唑法测定 ,  过氧化物酶(Peroxidase,
POD)采用愈创木酚法测定

[26]
。

叶片活性氧(Reactive Oxygen Species, ROS)
　　采用试剂盒方法进行测定: 用荧光染料DCFH-
DA对苦草叶片细胞进行染色, 将苦草叶片上端叶

尖处剪成小块, 用PBS冲洗2—3遍, 加入适当体积

稀释好的DCFH-DA工作液(10 μmol /L)。加入的体

积能充分盖住叶片为宜, 在37℃黑暗条件下染色

30min, 之后用PBS缓冲液将叶片上的染液冲洗干

净。将叶片固定于载玻片上, 置于激光共聚焦显微

镜(Leica)下直接观察, 使用488 nm的激发波长, 525 nm
的发射波长。

 1.4    沉积物指标分析方法

沉积物样品分为两部分: 一份用于理化性质分

析, 另一份储存在–80℃用于DNA提取。沉积物pH
测定采用水土质量比10﹕1电位法测定; 总氮(TN)测
定用过硫酸钾氧化—紫外分光光度法, 总磷(TP)测
定用钼锑抗分光光度法

[21]
。采用酶活性检测试剂

盒(Solarbio, 北京), 通过可见分光光度法测定沉积

物中脲酶(S-UE)和磷酸酶(S-NP)活性的大小。

 1.5    微生物群落的测序分析

使用FastDNA SPIN试剂盒(MP Biomedicals,
USA)从沉积物样品中提取细菌群落基因组DNA。

在1%琼脂糖凝胶上检查DNA提取物, 并使用Nano-
Drop 2000紫外—可见分光光度计(Thermo Scienti-
fic, Wilmington, USA)测定 DNA 浓度和纯度。使

用PCR引物338F(5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-

1788 水   生   生   物   学   报 47 卷



3′)/806R(5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)扩
增细菌16S rRNA基因的V3—V4高变区

[27]
。PCR扩

增如下: 95℃初始变性3min, 95℃变性30s 27个循

环, 55℃退火30s, 72℃延伸45s, 然后在72℃单次延

伸10min, 最后维持在10℃。5×FastPfu Buffer 4 μL、
2.5 mmol/L dNTPs 2 μL、Forward Primer (5 μmol/L)
0.8 μL、Reverse Primer (5 μmol/L) 0.8 μL、FastPfu
Polymerase 0.4 μL、BSA 0.2 μL、Template DNA
10 ng, 最后加ddH2O至20 μL, PCR反应一式三份进

行
[28]

。从2%琼脂糖凝胶中提取PCR产物并使用

AxyPrep DNA凝胶提取试剂盒进行纯化, 将PCR产
物用QuantiFluorT M-ST蓝色荧光定量系统(Pro-
mega公司)进行检测定量。然后将扩增好的产物的

两个末端加上接头, 采用IlluminaMiseq配对引物

(2×300 bp)测序平台进行测序分析。使用USEARCH11-
uparse算法对具有97%相似性的序列进行聚类并定

义为操作分类单位(OTU), 并基于Silva138数据库

进行分类, 置信度阈值为0.7。
 1.6    数据统计分析

生物/底泥富集因子(Biota-Sediment Accumula-
tion Factor, BSAF)是衡量植物对底泥中重金属的富

集累积情况, 可以反映植物对该重金属的去除能

力。富集因子越大, 植物对重金属的去除效果就越

强, 其公式为
[18, 24]:

BSAF=植物体内重金属含量/沉积物中重金属

含量 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　(1)
转运系数(Translocation Factor, TF)可以表征植

物根部向地上部分转移重金属的能力, 其公式为
[19]:

TF=植物地上部分重金属含量/植物地下部分

重金属含量 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　(2)
所有测定均重复3次, 采用SPSS 26统计软件和

DPS7.05进行单因素方差分析(One way ANOVA),
不同处理组间的差异性通过最小显著性差异法

(Least Significant Difference, LSD)检验, 差异显著

性水平设为0.05, 采用Origin 2021绘制相关图形。

利用Majorbio Cloud提供的微生物多样性分析平台,
进行数据分析。

 2    结果

 2.1    苦草形态学及生理生化指标变化情况

由表 1可知, 苦草的鲜重和株高随着镉处理浓

度的增加呈现下降趋势, 在胁迫处理36d后, 20和
50 mg/kg处理组苦草鲜重显著低于对照组(P<0.05),
镉抑制了苦草的生长且浓度越高对其毒害作用越

大。株高生长量是衡量植物吸收转化营养成分的

重要指标, 在50 mg/kg处理时苦草株高最低, 为对

照组的58.42%, 表明高浓度的镉显著抑制了植物的

生长 ,  导致苦草叶片失绿和根部发黑。苦草的

BSAF随镉胁迫浓度的增加呈下降趋势, 且在所有

处理组中BSAF均超过1时, 表明苦草具有一定的镉

污染底泥富集能力。本研究同时还分析了镉胁迫

处理组中苦草叶片和根镉含量, 结果发现苦草根系

镉含量大于叶片, 转运系数(TF)均小于1, 说明苦草

依靠植物根滤的机制来富集镉。

为了解实验期间沉积物中的镉向上覆水释放

情况, 对水样中的镉含量进行了测定, 结果发现水

样中镉污染物质浓度很低, 仅在50 mg/kg时的实验

组发现有少量镉存在, 检出浓度为0.24 μg/L, 与沉

积物镉含量相比很低, 因此本研究不考虑水体中的

镉污染对植物的影响。

从图 1A可以看出: 叶绿素含量随胁迫浓度的

增加呈下降趋势, 在50 mg/kg时胁迫处理36d时叶

绿素含量最低为0.65 mg/g, 为对照组的45.85%, 此
时苦草叶片较对照明显变黄、根部变黑, 表明高镉

胁迫明显影响植物叶绿素的合成。从图 1B可以看

出: MDA含量随镉浓度的增加呈现先上升后下降

的趋势, 在20 mg/kg胁迫处理36d后MDA含量达到

最大值为37.24 nmol/g, 比对照增加了48.68%。在

表 1    不同浓度的镉处理对苦草生长的影响

Tab. 1    Effects of different Cd concentrations on growth of Vallisneria natans (mean±SD, n=3)

处理组Treatment
(mg/kg)

整株生物量
Whole plant (g)

株高
Plant height (cm)

叶片
Leaf (mg/kg)

根
Root (mg/kg) BSAF TF

0 3.123±0.534a 31.7±1.700a
— — — —

1 2.712±0.157ab 27.4±0.432b 7.53±0.17e 15.33±0.78e 13.01±0.25a 0.49±0.01b

5 2.517±0.449abc 26.3±1.700b 14.73±0.37d 63.96±0.70d 6.84±0.31b 0.23±0.00d

10 2.429±0.393abc 24.9±0.660bc 32.30±0.13c 134.44±0.37c 6.01±0.16c 0.24±0.00d

20 2.092±0.209bc 23.7±1.247c 61.25±1.46b 183.52±1.66b 4.69±0.04d 0.33±0.00c

50 1.942±0.170b 18.5±0.508d 221.67±6.72a 365.84±4.75a 5.08±0.09d 0.61±0.01a

注: 表中数据为3个重复的平均值; 同一列相同右上角含有不同英文上标字母表示有显著差异(P<0.05); 下同
Note: Data are means of triplicates. Means in each line sharing the different superscript are significantly different determined by Least

test (P<0.05), the same applies below
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50 mg/kg时苦草体内MDA含量下降可能是镉对苦

草叶片细胞膜的毒害作用已经超过了自身调节能

力, 使得植株的生长受到抑制。从图 1C可以看出:
在20 mg/kg 胁迫处理36d后SOD活性达到最大值为

167.39 U/g, 与对照组相比存在显著性差异(P<0.05),
增加了67.11%, 说明苦草对镉胁迫具有一定的抗性

和适应能力。从图 1D可以看出: POD活性随镉浓

度的增加呈现先增加后降低的趋势, 在胁迫处理

36d后, 在20 mg/kg处理组时达到最大值为83.77 U/
(min·g), 比对照增加了107.81%。在20和50 mg/kg
处理时, POD活性与对照组相比具有显著性差异

(P<0.05)。在50 mg/kg处理时, POD活性开始下降

说明此时植物抗氧化系统受到了毒害作用, 但此时

POD活性依然高于对照组, 说明苦草对镉胁迫有一

定的耐受性。

图 2是镉胁迫36d时苦草叶片的ROS分布, 绿色

表示叶片中ROS的含量, 颜色越亮表示叶片ROS含
量越高, 从图中可以看出随着镉浓度的增加苦草叶

片中ROS的含量逐渐升高, 在20和50 mg/kg 处理组
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图 1   不同浓度的镉处理对苦草叶片叶绿素、MDA、SOD和

POD含量的变化

Fig. 1   Changes of contents of Chlorophyll, MDA, SOD and POD
in leaves of Vallisneria natans treat with different concentrations
of Cd (mean±SD, n=3)
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图 2   不同浓度的镉处理苦草叶片ROS分布

Fig. 2   The distribution of ROS in the leaves of Vallisneria natans
treat with different concentrations of Cd
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ROS含量明显高于对照组, 说明苦草叶片中受镉毒

害后产生的ROS增多, ROS的过量积累是造成苦草

生长抑制及植株矮小且叶片逐渐变黄的主要原因

之一。

 2.2    沉积物理化性质和酶活性

随着沉积物中镉污染浓度的升高, pH呈现上升

趋势, 沉积物中的TN和TP的含量随镉浓度的增加

呈现出先下降后上升的变化, 说明苦草在受到镉毒

性后植物获取养分来满足自身生长(表 2)。镉对沉

积物中的酶活性产生了一定的影响, 且随着镉浓度

的增加而变化。脲酶随着镉浓度的增加呈现先降

低后增加的趋势, 在10 mg/kg处理水平下达到最小

值为对照组的68.09%; 磷酸酶随着镉浓度的增加呈

现降低的趋势, 处理组与对照组存在显著性差异,
在10 mg/kg处理水平下达到最小值为对照组的

49.51%。

 2.3    苦草细菌群落组成与多样性分析

对 Illumina Miseq 测序得到的原始数据进行拼

接、质控及嵌合体过滤, 最终得到可用于后续分析

的有效数据(Effective Tags) 225546条。每个样品

保留26849条Effective reads, 样本的文库覆盖率高

于98.99%, 在97%的相似性水平上对OTUs数据进

行均一化处理后进行Alpha多样性指数分析, 随着

镉浓度的增加, 处理组中Shannon指数介于4.14—
4.88, Chao1介于1429.09—1591.95, Simpson指数介

于0.04—0.06, Sobs指数介于1146—1347, ACE介于

1483.61—1619.37。随着镉浓度的升高苦草根际细

菌的Sobs、Shannon指数、ACE和Chao1指数呈先

上升后下降的趋势, Simpson指数无明显变化。多

样性指数结果表明, 镉污染沉积物在一定程度上影

响了苦草根际细菌群落丰富度, 但没有明显降低微

生物多样性。

由图 3可知, 层级聚类分析表明, 微生物的相对

丰度受沉积物镉浓度影响, 分为两个大类, 一类是

在低浓度镉条件下(Cd≤20 mg/kg), 节杆菌属、厌

氧黏杆菌属丰度降低, 另一类是在高镉浓度条件下

(Cd≥20 mg/kg)改变了物种组成, 降低了间孢囊菌

属、鞘氨醇单胞菌属、芽单胞菌属、黄杆菌属和

苔藓杆菌属的相对丰度。对属水平丰度前30的细

菌进行分析, 镉胁迫显著富集了沉积物中潜在的有

益细菌, 主要包括节杆菌属、厌氧黏杆菌属、芽孢

杆菌属和马赛菌属等。与对照相比, 节杆菌属、厌

氧黏杆菌属、类地杆菌属和芽孢杆菌属明显增加,
间孢囊菌属、鞘氨醇单胞菌属、芽单胞菌属、黄

杆菌属和苔藓杆菌属的丰度降低。

 2.4    镉污染沉积物与苦草、微生物相关性分析

Pearson相关性分析表明(图 4): 沉积物镉浓度

与苦草SOD、POD呈正相关关系, 与叶绿素含量、

鲜重和株高呈显著负相关(P<0.05), 相关性系数分

别为0.796(P>0.05)、0.588(P>0.05)和–825(P<0.05)、
–0.837(P<0.05)和–0.915(P<0.05), 表明沉积物镉污

染会影响植物的正常生理功能; 沉积物镉浓度与

pH呈正相关关系, pH与磷酸酶呈显著负相关(P<
0.05), 表明镉浓度会通过影响pH来改变酶活性。

基于微生物属水平与沉积物环境指标、植物

生理生化指标Spearman相关性分析表明(图 5): 沉
积物镉浓度与间孢囊菌属、鞘氨醇单胞菌属、苔

藓杆菌属和黄杆菌属呈显著负相关(P<0.05), 与厌

氧黏杆菌属和马赛菌属呈显著正相关(P<0.05); 同
时, 间孢囊菌属、鞘氨醇单胞菌属、苔藓杆菌属和

黄杆菌属与苦草鲜重、叶绿素含量、株高呈显著

正相关(P<0.05), 与抗氧化酶活性呈显著负相关(P<
0.05); 厌氧黏杆菌属和马赛菌属与抗氧化酶活性呈

显著正相关(P<0.05), 与磷酸酶、苦草鲜重、叶绿

素含量、株高呈显著负相关(P<0.05); 此外, 节杆菌

属、芽孢杆菌属与镉浓度呈正相关, 与植物生物

量、叶绿素含量呈负相关。这些研究结果表明镉

污染沉积物会影响根际微生物群落结构, 根际微生

物的活动会影响苦草的生长。苦草的生长受沉积

物镉污染和根际微生物活动共同影响。

 3    讨论

 3.1    沉积物镉污染对苦草生长及富集转运影响

镉通过诱导一系列植物毒性症状来限制植物

表 2    沉积物pH、氮磷和酶活性

Tab. 2    pH, nitrogen and phosphorus, and enzyme activities of sediments (mean±SD, n=3)

处理组Treatment (mg/kg) 镉Cd (mg/kg) pH 总氮 TN (mg/kg) 总磷 TP (mg/kg) 脲酶 S-UE [μg/(d·g)] 磷酸酶 S-NP [μmol/(d·g)]

0 0.01±0.00e 5.46±0.02f 492.93±48.05a 134.58±10.01ab 97.76±4.09a 5.09±0.04a

1 0.72±0.01e 6.25±0.08e 324.07±52.56b 156.46±19.55a 93.86±3.92ab 4.52±0.15b

5 4.53±0.22d 6.37±0.01d 390.71±6.90b 127.90±11.36ab 80.96±12.05abc 4.50±0.22b

10 8.39±0.11c 6.62±0.02c 334.82±16.78b 139.77±12.49ab 66.56±5.71c 2.52±0.09d

20 17.58±0.46b 6.74±0.04b 350.79±50.02b 123.45±7.73b 76.87±13.01bc 2.93±0.08c

50 46.12±0.74a 7.04±0.01a 537.36±34.83a 147.19±18.38ab 88.30±3.64ab 2.77±0.04cd
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的生长和发育, 包括质壁分离、营养失调、叶绿素

降解、水分利用效率受损和过量产生活性氧
[29]

。

在本实验中, 随着沉积物中镉浓度的增加, 苦草的

鲜重和株高呈下降趋势, 这与Wang等[30]
研究结果

一致。这表明高浓度的镉可以抑制苦草的生长。

在一定镉浓度胁迫下, 苦草具有适应环境、抵抗逆

境的能力。在本研究中, 沉水植物苦草耐受沉积物

镉的浓度为1—20 mg/kg, 当超过这一浓度时, 苦草

的鲜重和株高显著下降, 分别是对照组的62.18%
和58.42%。

根系充当连接沉积物和叶片生物量的枢纽
[31]

。

结果表明, 苦草不同器官积累的镉浓度呈根>叶片

的模式, 表明镉从根部向叶片器官的转移减少, 这
与He等[31]

研究结果一致。苦草体内镉最大积累量

超过100 mg/kg(DW), 且BSAF系数均超过1。此外,
从转运能力来看TF为0.33, 苦草更容易将镉富集在

根部, 表明镉主要在根系中富集, 从根部到叶片部

位能力较弱。这可能与植物对重金属的耐性机制

有关, 植物根部有特定的结构或生理特性限制重金

属离子由根部向叶片转移, 使得叶片中保持较低的

重金属含量, 或者通过凋叶将重金属排出体外, 以
减轻重金属对叶片的毒害

[32]
。由于叶片积累的镉

浓度显著低于根部, 根据相关标准, 重金属向牧食

者转移的量较小, 其生物放大的风险较低。综合苦

草对镉污染沉积物的富集能力、转运能力和生物

放大效应, 苦草可以作为修复含镉污染沉积物的优

势植物。在实际应用中, 根部富集能力较强的苦草,
建议在修复时需要定期连根去除, 另外由于种植时

间越长, 根系越发达, 用苦草修复底泥镉的时候需

要及时收割和清理。

 3.2    苦草对沉积物镉污染的耐受效应

本研究从叶绿素含量、丙二醛及抗氧化酶活

性方面来分析苦草对沉积物镉污染的耐受能力。

光合色素是植物进行光合作用的物质基础, 它的含

量多少是决定绿色植物光合作用强弱的一个关键

生理指标
[32]

。在本研究中, 随着沉积物中镉浓度的

增加, 苦草的叶绿素含量呈下降趋势, 这与Yuan等[6]

研究轮叶黑藻和加拿大伊乐藻结果一致。镉作为

植物生长发育的非必需元素, 具有很强的生物毒

性。当沉积物镉浓度较高时(Cd≥20 mg/kg), 苦草

叶绿素含量已经受明显的抑制, 直观表现为叶片失

绿、根部发黑, 这种现象在50 mg/kg时更明显。苦

草叶片叶绿素含量与镉浓度呈显著负相关关系(P<
0.05), 与鲜重、株高呈极显著正相关关系(P<0.01),
表明镉浓度会导致叶绿素浓度降低进而抑制光合

作用, 影响植物生长, 这可以部分解释植物在形态
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图 3    不同镉浓度处理下沉积物微生物物种分类热图(属水平)
Fig. 3    Heatmap of sediment microbial species under different cadmium concentrations treatments (genus level)
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特征上的表现
[11, 23]

。

O¡
2

氧化损伤是植物受镉胁迫伤害的主要机理之

一, 植物细胞中ROS的含量通常会随着镉浓度增加

而增加, 从而破坏正常的代谢平衡
[33]

。为了减轻镉

胁迫引发的氧化损伤, 植物通常会激活抗氧化防御

系统改变细胞代谢以维持细胞稳态
[34], 抗氧化酶的

诱导是减少氧化损伤的重要保护机制。SOD通过

形成 H2O2和O2在消除超氧自由基( ·)中发挥关

键作用, POD可以将H2O2分解为H2O和O2, 降低氧

化损伤
[22]

。在本研究中, 随着镉浓度的增加, 苦草

叶片内的SOD和POD 活性均呈现出先升高再降低

的变化趋势, 与陶理等
[18]

、Guo等[23]
研究其他水生

O¡
2

植物变化情况一致, 低浓度的镉胁迫诱导了抗氧化

酶活性的提高。在较低镉污染环境里(Cd≤20 mg/kg),
苦草叶片细胞中的POD和SOD活性升高, 增强了细

胞内 ·的清除能力, 对膜系统起到了一定的保护

作用。但这种保护作用是有限的, 当镉处理浓度大

于20 mg/kg时, SOD和POD活性均逐渐下降, 表明

镉对苦草的毒害作用已经超过了抗氧化系统自身

调节能力, 清除ROS能力减弱, 导致植物膜脂过氧

化加剧, 破坏膜结构, 影响蛋白质合成等各种代谢

活动, 使得植株的生长受到限制。而Pearson相关性

结果显示镉浓度与抗氧化酶SOD和POD 活性之间

呈正相关关系, 也说明镉胁迫可以诱导抗氧化酶的

产生。由图 4可知, 苦草叶片内SOD与POD呈极显

著正相关关系(P<0.01), MDA 含量与POD 活性呈

显著正相关关系(P<0.05)。MDA 含量的增加表明

植物遭受镉胁迫后发生氧化损伤, 苦草体内的超氧

自由基、过氧化物增多, 刺激植物合成SOD和POD
等抗氧化酶, 以清除体内的过氧化物, 减少氧化损

伤, 所以MDA 与SOD、POD 呈正相关关系。苦草

对氧化应激的这些防御机制增加了细胞能量消耗,
从而减少了细胞能量分配, 这意味着细胞分裂和正

常发育的可用能量更少
[24], 故而植物的生长发育受

到限制, 抗氧化酶SOD、POD活性和鲜重呈显著负

相关关系(P<0.05), 也说明了这一观点。

 3.3    苦草根际细菌群落组成及其潜在功能

重金属会对微生物群落产生影响, 破坏生物体

内的单/双链和修饰碱基, 还会降低酶的活性
[35], 导

致微生物的多样性和丰富度减低
[14]

。细菌群落的

多样性对于维持污染沉积物的稳定性和功能具有

重要的生态意义
[27]

。与对照组相比, 处理组的ACE
和Chao1多样性指数略有增加, 但细菌多样性(Shannon
和Simpson指数)变化不明显, 表明镉毒性没有明显

影响苦草根际细菌微生物群落多样性, 但降低了物

种丰富度。本研究中发现在不同镉污染浓度的沉

积物中pH发生明显变化, Bundoora等[36]
结果表明,

pH的高低会对细菌群落结构有显著影响。pH的变

化会影响微生物细胞的表面性质, 从而导致生理生

化过程的改变, 影响特定细菌的生存和生长, 最终

改变沉积物中细菌群落结构
[37]
。

沉积物中的微生物可通过直接和间接作用影

响修复植物的生长和修复效率。本研究结果表明:
苦草在不同镉污染和对照条件下根际细菌由放线

菌(Actinobacteria)、变形菌(Proteobacteria) 和厚壁

菌(Firmicutes) 等37个门和间孢囊菌属(Intrasporan-
gium)、厌氧黏杆菌属(Anaeromyxobacter) 和norank_
f Heliobacteriaceae等542个属组成。Yuan等[6]
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图 4   镉浓度与沉积物、苦草指标相关性分析

Fig. 4   Correlation analysis of cadmium concentration with in-
dexes of sediment and Vallisneria natans (* P≤0.05, ** P≤0.01)
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图 5   属分类水平下沉积物微生物群落与环境因子、苦草生理

生化相关性分析

Fig. 5   Correlation analysis of sediment microbial community
with environmental factors and Vallisneria natans physiology and
biochemistry indexes at genus taxonomic level (* P≤0.05, ** P≤
0.01)
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发现植物根际沉积物中存在有植物促生特性的细

菌, 其在植物生长和植物耐受逆境胁迫等方面起到

重要的作用。此外, 研究团队前期在苦草根际筛选

到具有促进植物生长的根际促生菌, 如芽孢杆菌、

假单胞菌和肠杆菌属, 它们通过固氮、溶磷、合成

1-氨基环丙烷-1-羧酸(1-aminocy clopropane-1-carb
oxylate, ACC)脱氨酶活性、吲哚乙酸和铁载体促

进植物生长。与之类似, 我们对苦草根际相对丰度

前30的属进行分析, 结果表明: 间孢囊菌属、鞘氨

醇单胞菌属、黄杆菌属、苔藓杆菌属、节杆菌

属、马赛菌属、芽单胞菌属和芽孢杆菌属等优势

种群或差异种群为已报告具有耐重金属和促进植

物生长的根际促生细菌
[14, 28, 38—42]

。芽孢杆菌属、

节杆菌属和黄杆菌属已用于重金属污染土壤植物

(PGPR)联合修复研究中。目前苦草生长过程中

PGPR 的有效利用开展较少, 对苦草根际PGPR分

离、纯化并开展联合修复是后续研究的重要内容

之一。

基于微生物属水平与沉积物环境指标、植物

生理生化及形态学之间的Spearman相关性分析发

现: 本研究中随着镉浓度的增加鞘氨醇单胞菌属、

苔藓杆菌属、黄杆菌属、间孢囊菌属属丰度降低

与镉浓度呈显著负相关(P<0.05), 与叶绿素、鲜

重、株高呈显著正相关(P<0.05), 表明镉浓度降低

该几种菌属的相对丰度, 进而可能导致植物叶绿素

含量、鲜重和株高降低, 从而影响植物的生长。鞘

氨醇单胞菌属作为一种典型的植物促生细菌, 促进

叶绿素的产生和植物的生长
[20], 通过提高镉的生物

利用性来增强植物对镉的吸收
[14]; 苔藓杆菌属可利

用各种糖, 多糖和脂肪酸, 具有在缺氧条件下生长

和还原硝酸盐的能力
[43]; 间孢囊菌属是一种具有抵

抗重金属和高还原能力的细菌
[44]; 黄杆菌属具有催

化H2O2以保护自身和宿主植物免受重金属氧化的

功能
[45], 是一种植物生长促进菌, 通过溶磷酸盐和

吲哚乙酸来促进植物生长, 增加植物的抗氧化酶活

性
[46]

。而节杆菌属、厌氧黏杆菌属、芽孢杆菌属

和马赛菌属的相对丰度随镉浓度的增加而增加, 与
镉浓度呈正相关关系。当Cd≥20 mg/kg时, 沉积物

中脲酶活性增加可能归因于苦草根际沉积物中节

杆菌属丰度的增加, 胡利伟等
[47]

通过宏基因组测序

数据表明节杆菌属是主要的产脲酶细菌, 在土壤脲

酶酶活的发挥中贡献较大。同时节杆菌属又是一

种植物生长促进菌, 可以抵抗重金属毒性并产生胞

外聚合物和吲哚乙酸来促进植物生长
[39, 40], 从而增

加植物对重金属的吸收, 在减轻氧化应激损害方面

具有保护作用。厌氧黏杆菌是一种多功能的Gamma-

proteobacteria, 被用于重金属和放射性核素的生物

修复
[48]

。芽孢杆菌可增强水稻的植物修复并减轻

镉毒性, 通过增加抗氧化酶的活性来增强水稻对镉

的耐受性, 包括过氧化氢酶、POD和SOD, 并减少

对植物根系的氧化损伤
[38]

。马赛菌属于草酸杆菌

科, 是根际微生物的重要组成部分
[49], 可以产生铁

载体, 螯合重金属以增加其生物可利用性来促进植

物的根部吸收
[41], 提高植物的抗氧化酶活性, 从而

提高苦草的抗逆性。从以上报道的结果可以得知,
具有植物促生性能的细菌可通过两个方面促进植

物对于重金属沉积物的修复。一方面, 直接诱导产

生有机酸、铁载体、植物生长激素、ACC脱氨

酶、表面活性剂和磷酸盐的增溶作用, 改善植物营

养、促进植物生长, 提高重金属离子的生物可利用

性
[50], 进而易于被植物提取, 从而提高植物对重金

属污染沉积物的修复效率。另一方面, 间接通过诱

导植物抗性系统, 增加抗氧化酶活性, 降低重金属

离子的迁移率和毒性等增强植物的重金属抗性
[51]

。

目前芽孢杆菌、鞘氨醇单胞菌、节杆菌和黄杆菌,
已应用于植物-根际促生细菌联合修复镉污染土壤,
同时也有根际促生菌促进沉水植物生长的研究

[52],
对后续修复镉污染沉积物具有很好的借鉴意义。

 4    结论

本文探究了镉污染沉积物对苦草的生理生化

指标和微根际生物群落结构的影响。结果表明:
(1)当Cd≥20 mg/kg处理时, 苦草植株开始出现伤害

症状, 具体表现为鲜重和株高, 叶绿素含量和抗逆

能力下降, SOD和POD活性先上升后下降, MDA
含量上升; (2)根系作用是沉水植物吸收和富集沉积

物镉污染的关键途径, 苦草将多数富集的镉积累在

植物根部, 综合苦草对镉污染的耐受和富集能力,
并结合实际情况, 苦草可作为修复含镉沉积物的理

想植物。参考植物的转运能力, 建议在收获苦草时

需要定期连根去除; (3)测序结果表明苦草根际由放

线菌门、厚壁菌门和变形菌门等37个门组成, 包含

鞘氨醇单胞菌属、黄杆菌属、马赛菌属、芽孢杆

菌属和节杆菌属等植物促生细菌(PGPR)种群, 这些

细菌可能在促进苦草生长、耐受和富集重金属镉起

到重要作用。对苦草根际PGPR分离、纯化并开展

微生物-植物协同修复是后续研究的重要内容之一。
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Laboratory of Freshwater Ecology and Biotechnology, Institute of Hydrobiology, Chinese Academy of Sciences,
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University of Geosciences, Wuhan 430074, China)

Abstract: In this study, the typical submerged macrophyte Vallisneria natans was selscted, and the fresh weight, plant
height, chlorophyll, malondialdehyde (MDA), superoxide dismutase (SOD) and peroxidase (POD) activities of Vallis-
neria natans were measured at 0, 1, 5, 10, 20 and 50 mg/kg of sediment cadmium contamination to analyze the cad-
mium tolerance effect of Vallisneria natans, and the enrichment capacities were indicated by the values of Biota-sedi-
ment accumulation factor (BSAF) and translocation factor (TF), while the 16S rRNA gene amplicon sequencing tech-
nique was used to study the community structure of Vallisneria natans rhizosphere bacteria response to the sediment cad-
mium contamination. The results showed that: (1) When Cd≥20 mg/kg treatment, the fresh weight, plant height,
chlorophyll content and the stress resistance decreased of Vallisneria natans. The activities of SOD and POD increased
firstly and then reduced, MDA content increased with increasing concentration; (2) in all the treatments, BSAF ex-
ceeded 1, indicating that Vallisneria natans could effectively enrich cadmium in the contaminated sediment, and TF
was less than 1, indicating that Vallisneria natans relied on root filtration mechanism to enrich cadmium, and needed to
be harvested regularly; (3) the sequencing results showed that the rhizosphere bacteria of Vallisneria natans were
mainly composed of 37 phylum, such as Actinobacteria, Firmicutes and Proteobacteria, including plant growth-promo-
ting bacteria such as Sphingomonas, Flavisobacter, Massilia, Bacillus, and Arthrobacter, which may play important
roles in promoting the growth, tolerance, and enrichment of cadmium in Vallisneria natans. In this study, we prelimi-
narily analyzed the changes of morphological, physiological and biochemical indicators of Vallisneria natans under va-
ried cadmium stress environments, and the composition of Vallisneria natans rhizosphere bacterial community and its
response characteristics to cadmium stress, which provide guidance for the subsequent improvement of Vallisneria
natans restoration efficiency.

Key words: Sediment; Cadmium; Restoration; Microorganisms community; Vallisneria natans
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