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摘  要：【背景】根际微生物在作物镉耐性与累积中起着重要作用。【目的】探究根际微生物相互

移植对镉高/低积累玉米生长及镉累积的影响。【方法】以铅锌矿区污染农田镉相对高积累(盘玉 3 号)
和低积累(路单 16 号)的 2 个品种为研究材料，分析其根际细菌群落结构特征，进而开展移植根际

微生物的盆栽试验，研究根际微生物移植后 2 个品种玉米的生长及镉累积特征。【结果】2 个品种

玉米根际细菌群落组成相似，以变形菌门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinomycetota)、酸杆菌门

(Acidobacteriota)为主；优势属为链霉菌属(Streptomyces)、类诺卡氏菌属(Nocardioides)、栖大理石

菌属(Marmoricola)等，但存在相对丰度的差异，盘玉 3 号根际类节杆菌属(Paenarthrobacter)的相

对丰度显著高于路单 16 号。移植试验发现，镉低积累玉米根际微生物导致镉高积累玉米根系生物

量、蒸腾速率和根系交叉数分别增加 26.3%、31.3%和 462%，植株镉生物转运系数降低 58.5%；

镉高积累玉米根际微生物导致低积累玉米株高、生物量分别降低 15.0%、21.3%，地上部镉累积量

显著降低 61.6%。Mantel 分析表明，路单 16 号根际微生物中变形菌门、放线菌门、酸杆菌门的相

对丰度与盘玉 3 号的镉含量、镉累积量呈正相关，与株高、生物量呈负相关；盘玉 3 号根际微生

物中放线菌门、酸杆菌门、芽单胞菌门(Gemmatimonadota)的相对丰度对路单 16 号株高、生物量、

生物转运系数有正相关影响。【结论】镉低积累玉米根际微生物能促进镉高积累玉米地下部镉的滞

留，增强玉米对镉的耐性，根际微生物对玉米生长与镉累积起着特定的调控作用。 
关键词：玉米；镉高 /低积累；根际细菌；移植；镉累积  
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Abstract: [Background] Rhizosphere microbiomes significantly influence plant cadmium (Cd) 
tolerance and accumulation. [Objective] To assess the effects of rhizosphere microbiome 
transplantation on the growth and Cd accumulation of maize cultivars with different Cd 
accumulation capacities. [Methods] Two maize cultivars, ‘Panyu 3’ with high Cd accumulation 
and ‘Ludan 16’ with low Cd accumulation, in the farmland exposed to lead-zinc mine 
contamination were selected. The structure of the rhizosphere bacterial community was 
analyzed. Subsequently, a pot experiment of rhizosphere microbiome transplantation was 
conducted to assess the growth and Cd accumulation in the two maize cultivars post 
transplantation. [Results] The rhizosphere bacterial communities of both maize cultivars 
exhibited similar composition, being dominated by Proteobacteria, Actinomycetota, and 
Acidobacteriota at the phylum level and Streptomyces, Nocardioides, and Marmoricola at the 
genus level. The dominant genera presented distinct variations in relative abundance between 
the two cultivars. Notably, Paenarthrobacter exhibited a significantly greater abundance in the 
rhizosphere of ‘Panyu 3’ than in the rhizosphere of ‘Ludan 16’. The transplantation experiment 
demonstrated that the rhizosphere microbiome from the maize cultivar with low Cd 
accumulation enhanced the root biomass, transpiration rate, and root intersection number by 
26.3%, 31.3%, and 462%, respectively, and reduced the Cd translocation factor by 58.5% in the 
maize cultivar with high Cd accumulation. The rhizosphere microbiome from the maize cultivar 
with high Cd accumulation diminished the plant height, biomass, and aboveground Cd 
accumulation by 15.0%, 21.3%, and 61.6%, respectively, in the maize cultivar with low Cd 
accumulation. Mantel analysis revealed that the relative abundance of Proteobacteria, 
Actinomycetota, and Acidobacteriota in the rhizosphere of ‘Ludan 16’ had positive correlations 
with the Cd content and accumulation and negative correlations with the plant height and biomass 
of ‘Panyu 3’. The relative abundance of Actinomycetota, Acidobacteriota, and Gemmatimonadota 
in the rhizosphere of ‘Panyu 3’ was positively correlated with the plant height, biomass, and 
translocation factor of ‘Ludan 16’. [Conclusion] The rhizosphere microbiome from the maize 
cultivar with low Cd accumulation significantly facilitates Cd sequestration in the roots of the 
maize cultivar with high Cd accumulation, augmenting maize tolerance to Cd. Rhizosphere 
microbiomes exert specific regulatory effects on maize growth and Cd accumulation. 
Keywords: maize; high/low cadmium accumulation; rhizosphere bacteria; transplantation; 
cadmium accumulation 
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镉在环境中流动性大，污染面积广，是生

物毒性较强且分布较广的重金属元素之一，低

浓度时便会对植物产生较大的毒性，并且易被

植物吸收[1]。伴随着采矿、冶金及工农业的发

展，镉进入到农田生态系统中被作物吸收和积

累，严重影响作物产量和品质[2]。根际微生物

在提高或阻控作物吸收重金属、增强环境适应

性方面发挥着重要作用[3]。作物品种的重金属

积累特性导致根际微生物的结构有所差异，通

过对不同积累型作物根际微生物的移植，可以

将完整的基因库及其功能(重金属吸收和促进

植物生长)以及生态系统之间的相互作用转到

另一个生态系统，从而实现不同植物品种在重

金属污染环境下生存策略的差异性[4-5]。 
根际微生物以细菌为主，细菌群落包括数

量有限的高丰度细菌类群和大量低丰度细菌类

群[6-7]。现有研究表明，镉高积累与低积累型水

稻的根际细菌群落结构存在显著差异。高镉积累

水稻品种的根际土壤中，拟杆菌门(Bacteroidota)
和变形菌门(Proteobacteria)丰度较高，这些细

菌直接或间接地通过促进镉的生物可利用性，

影响植株镉累积能力[8]。相反，低镉积累作物

根际细菌群落多样性与丰富度更高，以缓解重

金属胁迫，维持作物健康[9]。可见，高/低重金

属积累型植物品种根际细菌群落结构的差异对

植物镉累积能力会产生不同的影响。当前研究

多聚焦于利用根际微生物来强化植株对污染物

的耐受性和抗病性，或者以若干复合菌作为接种

菌剂应用于土壤重金属污染的修复，但对 2 种镉

积累能力的玉米根际微生物移植，探究其对玉

米镉累积的影响还知之甚少。 
云南会泽铅锌矿位于我国云南省东北部，

是国内品位最富的铅锌矿，长期的开采活动导

致尾矿渣、废气和废水通过雨水、河流及大气

沉降等途径，对周边农田土壤造成显著的重金

属污染[10-11]。因此，通过研究会泽铅锌矿区受

重金属污染农田镉高(盘玉 3 号)/低(路单 16 号)
积累玉米品种根际微生物移植对玉米生长与镉

累积的影响，以及 2 个玉米品种根际细菌群落

的差异，为在矿区污染土壤中利用根际微生物

调控玉米镉累积进一步研究提供理论参考。 

1  材料与方法 
1.1  样品 

基于于子昊等[12]对云南 12 个主栽玉米品种

在镉污染土壤中植株镉累积特征的显著差异分

析，确定路单 16 号为低镉积累品种，盘玉 3 号

为高镉积累品种，用于本次研究。土壤样本源

自云南会泽铅锌矿区毗邻的农田盘玉 3 号、路

单 16 号玉米根际土壤，属红壤类型。土壤理化性

质概述：pH 值 6.14，总氮、总磷、总钾含量依次

为 1.58、8.65 和 7.32 g/kg，碱解氮、速效磷、速效

钾含量分别为 114.63、140.37 和 150.32 mg/kg，
有机质含量 25.26 g/kg，镉含量 10.90 mg/kg。
在盘玉 3 号与路单 16 号玉米样地内，随机挑选

生长一致的 3−5 株玉米，于 10−30 cm 深度采集

根系，运用抖根法独立收集 2 个品种的根际土

壤[13]。样本置于无菌采样袋，于−80 ℃保存，

用于植物根际微生物接种及微生物多样性分

析。同时，采集同一矿区农田的土壤于 121 ℃
灭菌 2 h，用于栽培基质制备。 

1.2  主要试剂和仪器 
10×KOD Buffer、KOD 聚合酶、MgSO4 和

模板 DNA，广州基迪奥生物科技有限公司。根

系扫描仪，爱普生公司；根系分析系统，Regent 
Instruments 公司；便携式光合仪，LI-COR 公司；

紫外分光光度计和石墨炉原子分光光度计，赛

默飞世尔科技公司。 

1.3  玉米培养体系建立及管理 
路单 16 号和盘玉 3 号玉米，购自云南省昆
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明市小板桥种子批发市场。对 2 种玉米栽培的

种子分别进行 75%乙醇溶液表面灭菌 1 min，随
后用去离子水冲洗 3 次，再用 10% NaClO 溶

液灭菌 10 min，最后用去离子水冲洗 5 次。经

表面消毒的种子在含无菌水与无菌滤纸的平

板内于 25 ℃培养箱中萌发 3 d，待发芽后进行

种植。 
在温室条件下开展盆栽试验。试验设计包

括 4 组处理(盘玉 3 号、路单 16 号及其对应的

根际土壤)，每组处理设置 4 个重复，共 16 盆。

操作详情如下：每个花盆填充 4 kg 经灭菌处

理的矿区农田土壤，以 1%接种量每盆添加 40 g
根际土壤作为根际微生物接种剂。具体为：盘

玉 3 号根际土壤用于接种并种植相同品种

(PY-PY)，路单 16 号根际土壤用于接种并种植

盘玉 3 号(PY-LD)；路单 16 号根际土壤用于接

种并种植自身品种(LD-LD)，盘玉 3 号根际土壤

用于接种并种植路单 16 号(LD-PY)。种植 50 d
后，收集玉米地下部与地上部样品，以备后续

分析。 

1.4  玉米根际细菌群落结构的测定  
由广州基迪奥生物科技有限公司提取样品

DNA，对样品 DNA 进行 16S rRNA 基因 V3−V4 区

的 PCR 扩增，通用引物为 341F (5′-CCTACGGG 
NGGCWGCAG-3′)和 806R (5′-GGACTACHVG 
GGTATCTAAT-3′)[14-15]。PCR 反应体系：10×KOD 
Buffer 5 µL，dNTPs (2 mmol/L) 5 µL，MgSO4  
(25 mmol/L) 3 µL，上、下游引物(10 µmol/L)各
1.5 µL，KOD 聚合酶(2.5 U/µL) 1 µL，模板 DNA 
(100 ng/µL) 1 µL，ddH2O 补足 50 µL。PCR 反

应条件：94 ℃ 2 min；98 ℃ 10 s，62 ℃ 30 s，
68 ℃ 30 s，30 个循环；68 ℃ 5 min。将 PCR 产

物切胶回收、定量和均一化处理后利用 Illumina 
MiSeq PE250 进行高通量测序。原始数据保存

在 FASTQ 文件中，已上传至 NCBI 的序列读取

档案数据库中，序列号为 PRJNA1146408。 

1.5  玉米株高、生物量、根系形态、光

合指标的测定 
用卷尺测量玉米高度，将植株分为茎和根，

依次用自来水和蒸馏水冲洗 2−3 次。利用根系

扫描仪扫描，用根系分析系统处理图像，获得

根体积、根长、根尖数、根表面积、分枝数、平

均根系直径。将植株置于 105 ℃烘箱中 30 min，
75 ℃干燥至恒重，称重，记录生物量。将样品

粉碎并筛选(0.25 mm)以供使用。 
光合指标的测定：玉米植株收获前 10 天，

选 取 倒 一 叶 作 为 测 定 叶 片 ， 测 定 时 间 为

9:00−11:00，使用便携式光合仪进行测定净光合

速率、蒸腾速率、胞间 CO2 浓度[16]。叶绿素的

测定参照 Wellburn 的方法[17]：取新鲜植物叶片，

采用 95%乙醇萃取法，使用紫外分光光度计在

波长 665、649 和 470 nm 测定光密度，计算叶

绿素的浓度。 

1.6  玉米镉含量的测定 
玉米镉含量：采用 H2O2-HNO3 法消解玉米

植株，用石墨炉原子分光光度计测定玉米各部

位镉含量[18]。 

玉米镉累积量：玉米镉累积量(μg)=玉米各

部位生物量(g)×玉米各部位镉含量(mg/kg)。镉

生物转运系数=地上部镉累积量(μg)/地下部镉

累积量(μg)。 

1.7  数据处理与分析  
采用 Microsoft Excel 2021 进行数据统计分

析，用 Origin 2024 和 OmicStudio 软件绘制图

表。用 IBM SPSS Statistics 26 对数据进行单因

素方差及 Wilcoxon 秩和检验分析，使用 QIIME 
(v1.9.1)计算 Shannon、ACE、Coverage 和 Sobs
指数。 
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2  结果与分析  
2.1  镉高/低积累玉米品种根际细菌群

落多样性 
盘玉 3 号、路单 16 号中分析得到可分类

OTU 分别为 2 741 个和 2 848 个，共有的 OTU 为

2 250 个，特有的 OTU 依次为 491 个和 598 个，

分别占总 OTU 的 17.9%和 20.9%。路单 16 号的

Shannon、ACE 和 Sobs 指数大于盘玉 3 号(图 1)，

表明路单 16 号的根际细菌群落多样性和丰度

优于镉累积能力强的玉米品种盘玉 3 号，细 

菌群落多样性的变化趋势与细菌群落丰富度的

变化趋势一致。不同镉积累型玉米品种间土壤

细菌群落相对丰度及多样性均无显著性差异

(P>0.05)。 

2.2  镉高/低积累玉米品种根际细菌群

落结构特征   
不同镉积累型玉米品种主要根际细菌群

落门水平上组成相似，平均相对丰度高于 1%
的细菌门有 8 个 (图 2 )，分别为放线菌门

(Actinomycetota , 51.7%−54.8%)、变形菌门

(Proteobacteria ,  14.6%−14.8%)、绿弯菌门 
 

 
 
图 1  镉高/低积累玉米根际细菌多样性指数比较(OTU 水平)   A：ACE 指数差异性分析箱线图；B：

Shannon 指数差异性分析箱线图；C：Sobs 指数差异性分析箱线图；D：Coverage 指数差异性分析箱线

图。PY：镉高积累玉米(盘玉 3 号)，LD：镉低积累玉米(路单 16 号)。下同。 
Figure 1  Comparison of rhizosphere bacterial diversity index in maize with high/low Cd accumulation 
(OTU level). A: ACE index difference analysis box plot; B: Shannon index difference analysis box plot; C: 
Sobs index difference analysis box plot; D: Coverage index difference analysis box plot. PY: ‘Panyu 3’ with 
high Cd accumulation, LD: ‘Ludan 16’ with low Cd accumulation. The same below.  
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图 2  镉高/低积累玉米根际细菌群落在门水平上的相对丰度图(A)和组间差异检验图(B) 
Figure 2  Relative abundance chart (A) and inter-group difference test chart (B) of the bacterial communities at 
the phylum level in the rhizosphere of maize with high/low Cd accumulation.  
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(Chloroflexota, 14.1%−13.2%) 、 酸 杆 菌 门

(Acidobacteriota, 4.2%−4.0%) 、 芽 单 胞 菌 门

(Gemmatimonadota, 4.8%−4.0%) 、 厚 壁 菌 门

(Firmicutes, 5.9%−4.6%) 、 浮 霉 状 菌 门

(Planctomycetota, 1.6%−1.5%) 、 拟 杆 菌 门

(Bacteroidota, 1.2%−1.4%)。其中，路单 16 号根际

土中变形菌门、放线菌门、拟杆菌门的相对丰

度大于盘玉 3 号。盘玉 3 号根际土中绿弯菌门、

酸杆菌门、芽单胞菌门、厚壁菌门相对丰度高

于路单 16 号，但无显著差异(P>0.05)。 
在属水平上，玉米根际土壤的优势类群主

要是链霉菌属(Streptomyces, 3.9%−4.8%)、鞘氨

醇单孢菌属(Sphingomonas, 2.4%−2.1%)、类诺

卡氏菌属(Nocardioides, 3.5%−4.8%)、栖大理石

菌属 (Marmoricola, 3.7%−4.0%)、水稻土菌属

(Oryzihumus, 2.1%−2.5%) 、 芽 殖 球 菌 属

(Blastococcus, 2.2%−2.4%) 、 罗 河 杆 菌 属

(Rhodanobacter, 1.0%−1.5%) 、 类 节 杆 菌 属

(Paenarthrobacter, 4.3%−0.7%)、盖亚女神菌属

(Gaiella, 1.5%−1.3%)、微杆菌属(Microbacterium, 
2.4%−1.3%)及未分类的菌属(图 3A)。盘玉 3 号

根际土细菌群落相对丰度大于 2%的菌属有 8 个，

路单 16 号只有 6 个。组间差异分析表明，盘玉

3 号根际土中类节杆菌属相对丰度显著高于路单

16 号(P<0.05) (图 3B)。 

2.3  根际微生物移植对镉高/低积累玉

米生长的影响 
相较于接种盘玉 3 号的根际微生物，路单

16 号的根际微生物使盘玉 3 号的光合速率降低

50.9%，蒸腾速率显著增加 31.3% (表 1)。相较

于接种路单 16 号的根际微生物，盘玉 3 号的根

际微生物使路单 16 号的蒸腾速率显著增加，增

幅为 44.8%，胞间 CO2 浓度降低 14.3%。双因

素方差分析显示，玉米品种对光合速率、气孔

导度、胞间 CO2 浓度有极显著(P<0.01)影响，

根际微生物对玉米蒸腾速率的影响极显著

(P<0.01)，玉米品种×根际微生物对玉米叶绿素

含量、光合速率和胞间 CO2 浓度有显著影响

(P<0.05)。综上所述，根际微生物互接对 2 个品

种玉米的光合速率存在显著影响。 
相较于接种盘玉 3 号的根际微生物，路单

16 号的根际微生物使盘玉 3 号的株高和根系生

物量分别提高了 6.1%和 26.3%。相较于未接种

盘玉 3 号根际微生物的植株，路单 16 号株高和

地上部、地下部生物量分别降低了 15.0%、21.3%、

16.7% (表 2)。双因素方差分析显示，玉米品种

对玉米地上部和地下部生物量的影响极显著

(P<0.01)。2 个玉米品种根际微生物互接对玉米

株高、生物量的影响不显著。 
相较于接种盘玉 3 号的根际微生物，路单

16 号的根际微生物使盘玉 3 号的根系交叉数显

著增加，增幅为 462% (图 4)。双因素方差分析

显示，玉米品种对玉米分枝数、根长、根平均

直径、根体积有显著或极显著(P<0.05 或 P<0.01)
的影响。而根际微生物除对玉米交叉数的影响

极显著(P<0.01)外，对根系形态影响不显著。可

见，2 个玉米品种根际微生物互接对根系形态

(除根系交叉数外)的影响不显著。 

2.4  根际微生物移植对镉高/低积累玉

米镉累积的影响  
两个品种玉米植株镉含量和累积量存在品

种间的显著差异，高积累的盘玉 3 号植株地上部

镉含量显著高于低积累的路单 16 号。如图 5 所

示，相较于接种盘玉 3 号根际微生物，路单 16 号

根际微生物导致盘玉 3 号根系镉含量增加

86.6%，镉累积量增加 114.8%。相较于接种路单

16 号根际微生物，盘玉 3 号根际微生物导致路单

16 号地上部镉累积量降低 61.6%，但植株镉含

量无显著变化。双因素方差分析表明，玉米品种

对玉米地上部镉含量和镉累积量有极显著影响 
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图 3  镉高/低积累玉米根际细菌群落在属水平上的相对丰度图(A)和组间差异检验图(B)   *表示处理间

差异显著(P<0.05)。 
Figure 3  Relative abundance chart (A) and inter-group difference test chart (B) of the bacterial 
communities at the genus level in the rhizosphere of maize with high/low Cd accumulation. *: Indicates a 
significant difference between treatments (P<0.05). 
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表 1  根际微生物移植对玉米光合参数的影响 
Table 1  Effect of rhizosphere microbiome transplantation on photosynthetic parameters of maize 
处理 
Treatment 

叶绿素 
Chlorophyll 
(mg/L) 

光合速率 
Photosynthetic  
rate (μmol/(m2·s)) 

蒸腾速率 
transpiration rate 
(mmol/(m2·s)) 

气孔导度 
Stomatal 
conductance 
(mol/(m2·s)) 

胞间 CO2 浓度 
Intercellular CO2 
concentration 
(μL/L) 

PY-PY 1.12±0.14a 1.73±0.31b 1.12±0.09bc 0.09±0.03a 352±18a 
PY-LD 1.23±0.05a 0.85±0.12c 1.63±0.31a 0.07±0.03ab 360±13a 
LD-LD 1.22±0.16a 2.24±0.44ab 0.96±0.15c 0.04±0.02b 301±21b 
LD-PY 1.07±0.09a 2.32±0.40a 1.39±0.33ab 0.04±0.02b 258±33c 
双因素方差分析 
Two-way analysis of 
variance 

     

玉米品种 
Maize variety 

ns ** ns ** ** 

根际微生物 
Rhizo-microbiomes 

ns * ** ns ns 

玉米品种×根际微生物 
Maize variety× 
Rhizo-microbiomes 

* * ns ns * 

PY：镉高积累玉米(盘玉 3 号)；LD：镉低积累玉米(路单 16 号)。不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05)。PY-PY：

盘玉 3 号根际微生物移植接种于盘玉 3 号品种；PY-LD：路单 16 号根际微生物移植接种于盘玉 3 号品种；LD-LD：路

单 16 号根际微生物移植接种于路单 16 号品种；LD-PY：盘玉 3 号根际微生物移植接种于路单 16 号品种。ns：无统计

学意义；*：P<0.05；**：P<0.01。下同。 
PY: ‘Panyu 3’ with high Cd accumulation; LD: ‘Ludan 16’ with low Cd accumulation. Different lowercase letters indicate 
significant differences between treatments (P<0.05); PY-PY: Microbial transplantation from the rhizosphere of ‘Panyu 3’ to 
the same variety; PY-LD: Microbial transplantation from the rhizosphere of ‘Ludan 16’ to ‘Panyu 3’ variety; LD-LD: 
Microbial transplantation from the rhizosphere of ‘Ludan 16’ to the same variety; LD-PY: Microbial transplantation from the 
rhizosphere of ‘Panyu 3’ to ‘Ludan 16’ variety. By two-way ANOVA, ns: No statistical significance; *: P<0.05; **: P<0.01. 
The same below. 
 
表 2  根际微生物移植对玉米株高、生物量的影响 
Table 2  Effect of rhizosphere microbiomes transplantation on maize plant height and biomass 
处理 
Treatment 

株高 
Plant height (cm) 

地下部生物量 
Ground biomass (g) 

地上部生物量 
Aerial biomass (g) 

PY-PY 62.97±14.41a 1.16±0.38c 4.89±1.06bc 
PY-LD 62.98±14.06a 1.57±0.30ab 4.47±1.50c 
LD-LD 62.99±5.83a 2.39±0.68a 8.49±1.49a 
LD-PY 62.03±4.89a 1.99±0.37ab 6.68±0.59ab 
双因素方差分析 Two-way analysis of variance    
玉米品种 Maize variety ns ** ** 
根际微生物 Rhizo-microbiomes ns ns ns 
玉米品种×根际微生物 Maize variety×Rhizo-microbiomes ns ns ns 

不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05)。ns：无统计学意义；**：P<0.01。 
Different lowercase letters indicate significant differences between treatments (P<0.05). By two-way ANOVA, ns: No 
statistical significance; **: P<0.01. 
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图 4  根际微生物移植对镉高/低积累玉米根系生长的影响   A：根系交叉数；B：根系分枝数；C：总

根长；D：根平均直径；E：总根体积；F：总根表面积。PY-PY：盘玉 3 号根际微生物移植接种于盘
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玉 3 号品种；PY-LD：路单 16 号根际微生物移植接种于盘玉 3 号品种；LD-LD：路单 16 号根际微生

物移植接种于路单 16 号品种；LD-PY：盘玉 3 号根际微生物移植接种于路单 16 号品种。不同小写字

母表示处理间差异显著 (P<0.05)。双因素方差分析中，Maize variety、Rhizo-microbiomes、Maize 
variety×Rhizo-microbiomes 分别为玉米品种、根际微生物、玉米品种×根际微生物。 
Figure 4  Effect of rhizosphere microbiomes transplantation on root growth of maize with high/low Cd 
accumulation. A: Number of root intersections; B: Number of root branches; C: Root length; D: Average root 
diameter; E: Root volume; F: Root surface area. PY-PY: Microbial transplantation from the rhizosphere of 
‘Panyu 3’ to the same variety; PY-LD: Microbial transplantation from the rhizosphere of ‘Ludan 16’ to 
‘Panyu 3’ variety; LD-LD: Microbial transplantation from the rhizosphere of ‘Ludan 16’ to the same variety; 
LD-PY: Microbial transplantation from the rhizosphere of ‘Panyu 3’ to ‘Ludan 16’ variety. Different 
lowercase letters indicate significant differences between treatments (P<0.05). By two-way ANOVA, ns: No 
statistical significance; *: P<0.05; **: P<0.01.  
 

 
 
图 5  根际微生物移植对镉高/低积累玉米镉含量(A)及镉累积量(B)的影响   PY-PY：盘玉 3 号根际微

生物移植接种于盘玉 3 号品种；PY-LD：路单 16 号根际微生物移植接种于盘玉 3 号品种；LD-LD：路

单 16 号根际微生物移植接种于路单 16 号品种；LD-PY：盘玉 3 号根际微生物移植接种于路单 16 号品

种。不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05)。双因素方差分析中，Maize variety、Rhizo-microbiomes、
Maize variety×Rhizo-microbiomes 分别为玉米品种、根际微生物、玉米品种×根际微生物。  
Figure 5  Effect of rhizosphere microbiomes transplantation on Cd content (A) and Cd accumulation (B) in 
maize with high/low Cd accumulation. PY-PY: Microbial transplantation from the rhizosphere of ‘Panyu 3’ 
to the same variety; PY-LD: Microbial transplantation from the rhizosphere of ‘Ludan 16’ to ‘Panyu 3’ 
variety; LD-LD: Microbial transplantation from the rhizosphere of ‘Ludan 16’ to the same variety; LD-PY: 
Microbial transplantation from the rhizosphere of ‘Panyu 3’ to ‘Ludan 16’ variety. Different lowercase letters 
indicate significant differences between treatments (P<0.05). By two-way ANOVA, ns: No statistical 
significance; *: P<0.05; **: P<0.01. 
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(P<0.01)，根际微生物对玉米地下部镉累积量和

镉含量有显著或极显著影响(P<0.05 或 P<0.01)，

2 个因子对玉米根系镉含量和地上部、地下部

镉累积量的影响极显著(P<0.01)。可见，根际微

生物互接对 2 个品种地下部镉含量与累积量存

在显著影响。 

相较于接种盘玉 3 号根际微生物处理，接

种路单 16 号根际微生物导致盘玉 3 号镉生物转

运系数显著降低 58.5%。相较于接种路单 16 号

根际微生物处理，接种盘玉 3 号根际微生物导

致路单 16 号镉生物转运系数降低 32.4% (图 6)。

双因素方差分析表明，玉米品种、根际微生物

对镉生物转运系数有显著影响(P<0.05)。可见，

镉低积累玉米路单 16 号根际细菌能抑制高积

累玉米盘玉 3 号地下部镉向地上部转运。 

2.5  镉高/低积累玉米品种根际细菌优

势菌群丰度与玉米生长、镉累积参数相

关分析 
如图 7A 所示，路单 16 号根际细菌优势门

类变形菌门(Proteobacteria)的相对丰度与盘玉

3 号镉含量、镉累积量呈显著正相关(P<0.05)，放线

菌门(Actinomycetota)、酸杆菌门(Acidobacteriota)、

拟杆菌门(Bacteroidota)的相对丰度与镉含量、

镉累积量呈正相关，与玉米株高、生物量呈负

相关；如图 7B 所示，盘玉 3 号根际细菌放线菌

门(Actinomycetota)、酸杆菌门(Acidobacteriota)、

芽 单 胞 菌 门 (Gemmatimonadota) 、 绿 弯 菌 门

(Chloroflexota)的相对丰度与路单 16 号株高、

生物量、镉含量、累积量、生物转运系数呈正

相关，变形菌门 (Proteobacteria)、厚壁菌门

(Firmicutes)的相对丰度与路单 16 号根际细菌

群落多样性、丰富度指数呈正相关，与株高、

生物量、生物转运系数呈负相关，但无显著差

异(P>0.05)。 

 
 
图 6  根际微生物移植对镉高/低积累玉米镉生物

转运系数的影响   PY-PY：盘玉 3 号根际微生物

移植接种于盘玉 3 号品种；PY-LD：路单 16 号根

际微生物移植接种于盘玉 3 号品种；LD-LD：路单

16号根际微生物移植接种于路单16号品种；LD-PY：

盘玉 3 号根际微生物移植接种于路单 16 号品种。

不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05)。 
Figure 6  Effect of rhizosphere microbiomes 
transplantation on Cd bioconcentration factor in 
maize with high/low Cd accumulation. PY-PY: 
Microbial transplantation from the rhizosphere of 
‘Panyu 3’ to the same variety; PY-LD: Microbial 
transplantation from the rhizosphere of ‘Ludan 16’ to 
‘Panyu 3’ variety; LD-LD: Microbial transplantation 
from the rhizosphere of ‘Ludan 16’ to the same 
variety; LD-PY: Microbial transplantation from the 
rhizosphere of ‘Panyu 3’ to ‘Ludan 16’ variety. 
Different lowercase letters indicate significant 
differences between treatments (P<0.05). ns: No 
statistical significance; *: P<0.05. 
 

3  讨论 
3.1  镉高/低积累玉米根际细菌群落多

样性与丰度差异 
镉高积累玉米品种和镉低积累玉米品种的

根际细菌多样性与丰度存在差异，镉高积累品 
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图 7  镉高/低积累玉米根际细菌群落相对丰度与玉米生长和镉累积相关分析   A：镉低积累品种(路单

16 号)根际细菌群落相对丰度与镉高积累品种(盘玉 3 号)生长和镉累积的相关分析；B：镉高积累品种(盘
玉 3 号)根际细菌群落相对丰度与镉低积累品种(路单 16 号)生长和镉累积的相关分析。 
Figure 7  Correlation analysis of relative abundance of rhizosphere bacterial communities with maize 
growth and Cd accumulation in high/low Cd accumulating maize. A: Correlation analysis of the relative 
abundance of the rhizosphere bacterial community of the low Cd accumulating maize variety ‘Ludan 16’ with 
growth and Cd accumulation in the high Cd accumulating maize variety ‘Panyu 3’; B: Correlation analysis of 
the relative abundance of the rhizosphere bacterial community of the high Cd accumulating maize variety 
‘Panyu 3’ with growth and Cd accumulation in the low Cd accumulating maize variety ‘Ludan 16’. 
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种(盘玉 3 号)的细菌多样性与丰度低于镉低积累

品种(路单 16 号)。龚玉莲等[19]研究发现，镉低

积累型蕹菜的根际细菌多样性高于高积累型，

细菌数量却相反，与本研究结果趋势一致。而

在东南景天与重金属的研究中，铅高积累东南

景天的根际细菌群落具有更高的多样性指数

(香农指数，辛普森指数)、系统发育程度与功能

多样性，表明细菌多样性和丰富度与植物重金

属积累量呈正相关[20]。产生这一结果可能源于

重金属胁迫下根际细菌的选择性变化[21-22]。 
在重金属胁迫下，作物品种间细菌群落结

构与多样性会发生变化，敏感菌群被更具适应

性和耐受力的菌株取代[23]。Kong 等[24]指出，不

同玉米品种的根际土壤细菌群落存在显著差

异，并且其根际土壤中的优势门与本研究结果

一致，包括变形菌门、放线菌门、酸杆菌门、

拟杆菌门及芽单胞菌门等。这些细菌类群在拟

南芥[25]、番茄[26]等作物根际普遍存在，彰显其

对根际微环境的高适应性。研究表明，接种根

际细菌能通过影响核心细菌类群的多样性，进

而作用于土壤和植物生长，核心细菌类群可能

对植物和土壤的整体功能产生更直接和显著的

影响[27-28]。同时，由于高丰度菌群的引入，能

与土壤环境中的其他细菌发生互补或协同作

用，导致细菌群落发生变化[29-30]。 
本研究发现，路单 16 号根际土壤中放线菌

门、变形菌门、拟杆菌门的相对丰度高于盘玉

3 号，并且与盘玉 3 号的镉含量、累积量呈显

著正相关。这表明镉低积累品种玉米的根际优

势细菌类群促进了盘玉 3 号根际土壤中相应分

类群的生长，进而提升了镉的累积量，与 Xu
等[31]的研究结果一致。推测放线菌门、变形菌

门能促进土壤中的重金属释放，并增强重金属

耐受性[32]。相较于未添加铅的土壤，铅添加土

壤中拟杆菌门的相对丰度显著增加[33]，本研究

结果同样显示拟杆菌门为优势菌群。可见，变

形菌门、放线菌门、拟杆菌门在镉累积中起重

要作用。然而，在本研究中未识别和选择出一

种具有促进植物生长和镉累积的直接和间接机

制的细菌类群，以及缺少验证在根际中哪些细

菌或真菌类群作为良好的定殖者和竞争者，有

待于深入解析微生物组对植物生长与镉累积的

作用机理。 

3.2  根际细菌对镉高/低积累玉米镉累

积的影响 
根际细菌的组成和丰度对于其相应功能的

强弱具有重要的影响。重金属污染土壤胁迫下，

镉低积累能力作物需要更多的菌群来缓解重金

属胁迫[34]。多项研究发现，变形菌门、放线菌

门、拟杆菌门是能够有效利用各种土壤基质的

微生物群，与土壤环境密切相关，也可能由此

使植物产生不同的重金属吸收积累效应[35-36]。

此外，盘玉 3 号根际细菌中类节杆菌属的相对

丰度高于路单 16 号，隶属于变形菌门，推测在

重金属污染土壤中玉米镉积累差异可能受类节

杆菌属类似的作用机制来调控[37]。研究结果发

现，接种镉低积累路单 16 号根际细菌显著增加

镉高积累盘玉 3 号根系的镉含量和镉累积量。接

种盘玉 3 号根际细菌显著降低路单 16 号地上部

镉累积量。进一步证明镉低积累玉米根际细菌

中相对丰度较高的变形菌门、放线菌门、拟杆

菌门等菌群促进了高积累玉米对镉的累积。相

关性分析显示，路单 16 号根际细菌中的变形菌

门、放线菌门、酸杆菌门相对丰度与盘玉 3 号镉

含量、累积量呈显著正相关；盘玉 3 号根际厚

壁菌门的相对丰度与路单 16 号株高、生物量、

镉含量、累积量和生物转运系数呈负相关。可

见细菌群落的组成和丰度对植物重金属吸收有

较大影响。 
产生这种影响的原因，一方面可能是玉米
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品种差异引起根系环境中重金属浓度变化，影

响细菌群落结构[38]；另一方面可能是根际细菌

的亲和力差异改变土壤重金属的生物可利用性，

进而改变不同植物品种的重金属积累特性[39]。

研究表明，植物能通过调整根系构型获取营养

或抑制有害物质[40-41]。同一植物的不同品种表

现出各异的重金属吸收特征，其与根系紧密相

关，不同的根系构型塑造出独特的根际细菌群

落，从而实现不同品种或生态型植物在重金属

污染环境下生存策略的差异性[42-43]。Xia 等[44]研

究指出，根系形态是影响低镉与高镉小白菜重

金属差异的原因之一，根系发达品种重金属吸

收能力更佳。本研究中观察到，接种镉低积累

玉米根际细菌显著增加镉高积累玉米品种根系

交叉数，推测根系交叉数的增加也是促进镉高

积累玉米镉累积的原因。 

4  结论 
(1) 镉低积累路单 16号根际土中变形菌门、

放线菌门、酸杆菌门的相对丰度大于镉高积累

盘玉 3 号。 
(2) 接种路单 16 号根际微生物显著增加盘

玉 3 号根系镉含量、镉累积量，降低镉生物转

运系数；接种盘玉 3 号根际微生物显著降低路

单 16 号地上部镉累积量。 
(3) 路单 16 号根际土中变形菌门、放线菌

门、拟杆菌门的相对丰度与盘玉 3 号镉含量、

镉累积量呈正相关。因此，镉低积累品种玉米

根际细菌优势菌群能减少镉从高积累品种玉米

地下部向地上部的运输和富集，提高植物对镉

胁迫的耐性。 
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