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研究报告 

镉胁迫对 2 种油菜土壤真菌群落的影响 
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摘  要：【背景】人类活动引起的农田重金属污染已成为严重的环境问题。镉(Cd)是最具毒性的重金属

之一，能对人体和生态系统构成威胁。【目的】研究不同浓度镉处理对 2 种油菜(甘蓝型油菜和芥菜型

油菜)的土壤(根际和非根际)真菌群落的影响，为镉的生物修复和健康风险评估提供理论基础。【方  
法】对 2 种油菜土壤(根际和非根际)真菌转录间隔区(Internal Transcribed Spacer，ITS)进行高通量测序，

分析镉对根际和非根际土壤真菌群落的影响。【结果】镉胁迫改变了土壤真菌群落的组成和结构，但

对 2 种油菜土壤真菌群落的 α多样性几乎无显著影响。土壤镉浓度和生物量与 2 种油菜根际土壤真菌

群落显著相关，芥菜型油菜非根际土壤真菌群落也与镉污染浓度显著相关。土壤真菌分子生态网络也

受到镉污染的影响，甘蓝型油菜根际土壤网络稳定性降低，共生关系减少。甘蓝型油菜非根际土壤网

络稳定性升高，但共生关系减少。芥菜型油菜的根际和非根际土壤的网络稳定性升高，而且共生关系

增多。【结论】镉污染会影响土壤系统中的本土真菌群落，从而可能进一步改变土壤的生态系统功能。 
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Abstract: [Background] Heavy metal contamination of agricultural soil is an environmental problem as a 
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result of anthropogenic activities. Cadmium (Cd), one of the most toxic heavy metals, poses health risks to 
both human being and the ecosystem. [Objective] Aiming at laying a theoretical basis for bioremediation 
and health risk assessment of Cd, we explored the effect of different levels of Cd on soil (rhizosphere and 
bulk soil) fungal communities of two oilseed rape species (Brassica napus and B. juncea). [Methods] 
Through high-throughput sequencing of fungal ribosomal internal transcribed spacer (ITS), the impact of 
Cd on soil fungal communities of the two species was evaluated. [Results] Cd stress changed the 
composition and structure of soil fungal communities, but had no significant influence on the alpha 
diversity of them. Soil Cd concentration and biomass were in significant correlation with the rhizosphere 
soil fungal communities of the two species and the fungal community of B. juncea bulk soil was 
significantly correlated with Cd concentration. The molecular ecological networks of soil fungal 
communities were also affected by Cd pollution, as manifested by the reduced stability and symbiosis of 
the networks for the fungal communities of B. napus rhizosphere soil, improved stability and attenuated 
symbiosis of the networks for the fungal communities of B. napus bulk soil, and increased stability and 
symbiosis of the networks for fungal communities of B. juncea rhizosphere and bulk soil. [Conclusion] Cd 
pollution influences the indigenous fungal community in soil, which might further change soil ecosystem 
functions. 

Keywords: cadmium, oilseed rape, rhizosphere, bulk, fungal community, molecular ecological network 

重金属在土壤中流动性强，难以被微生物吸

收且无法降解，进而长时间滞留在土壤中[1]。这些

有毒金属一般通过土壤进入地下水，而且可通过

植物根的吸收作用进入食物链，因此，食用受重

金属污染的粮食将对人类健康造成严重威胁，农

业土壤重金属污染已成为严重的环境问题[2]。镉

(Cd)是毒性最大的重金属之一，迁移性强，微量即

可严重阻碍农作物生长[3]，2014 年全国土壤污染普

查报告显示，约 7.0%的土壤镉超标，镉被认为是

主要无机污染物；中国 11 个省 25 个地区的农田土

壤受镉污染超过 1.3 万 hm2[4]。长期摄入含镉的食

物会导致人得痛痛病(即骨癌病)和肾衰竭[5]。虽然

母体材料和火山碎屑等自然材料是土壤镉的来源

之一，但人类活动，如电池、磷肥和农药等的使

用是镉污染的主要原因[6]。 

许多研究表明镉可以影响作物生长，例如马

铃薯 [7]、玉米 [8]、番茄 [9]、小麦 [10]和花生 [11]。因

此，农业土壤中镉污染的风险引起了广泛关注。

但镉如何影响农业土壤生态功能仍不清楚。一些

研究集中于土壤细菌群落对镉污染的响应[12-14]。

然而，研究镉污染后农田土壤真菌群落变化的研

究较少。 

土壤真菌在陆地生态系统的稳定和功能中发

挥着许多重要作用，包括对复杂化合物(如纤维素

和污染物)的分解和矿化，以及控制土壤含水量和

土壤结构；此外，真菌(菌根)与陆地植物能形成有

益的共生关系，帮助陆地植物在营养和水分胁迫

下生存[15]。真菌多样性或相对丰度的变化影响着

地上和地下生态系统的稳定和功能[16]。一些真菌

类群与植物形成互惠关系，可增强植物对重金属

胁 迫 的 防 御 [17] ， 如 丛 枝 菌 根 (Arbuscular 

Mycorrhiza，AM)等功能真菌群落可以通过形成物

理性防御体系、调控植物的生理代谢活动、产生

生化拮抗物质等方式使宿主植物减少重金属积累

或增加其对金属的耐受性，从而帮助宿主植物在重

金属污染区生长[18]。Khan 等[19]从镉和铬(Cr)污染

的土壤中分离鉴定了 3 种本土耐金属真菌菌株，发

现菌株黑曲霉是最优的菌株，镉和铬去除率最高

分别为 98%和 43%。真菌因其对重金属的高耐受

性，而被认为是最适合进行生物修复的微生物[20]。

将真菌用于重金属污染修复已引起广泛关注。 

油菜是全球重要的作物，具有作为高营养食

用蔬菜、提供植物油、生产生物能源、植物修复

污染潜能等价值[21]，然而，我国油菜种植区重金
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属污染状况不容忽视，其能影响油菜的产量和质

量安全。研究表明，土壤中重金属的空间分布具

有明显的区域特征，我国长江流域土壤中 Cr 含量

较高，土壤中铬浓度对油菜的栽培和生长有很大

影响[22]。同时在长江流域也存在较为严重的铝毒

危害，影响中国南方的油菜产量[23]。农田土壤中

也存在较高浓度的镉污染，可导致油菜叶绿素含

量下降，光合效率下降，根系生长抑制和茎部生

物量下降，严重限制了中国油菜产量的增长[24]。

然而镉污染对油菜种植区的土壤真菌群落的影响

研究尚未见报道。 

本研究采用盆栽试验模拟蔬菜生长的农业生

态系统，以甘蓝型油菜(Brassica napus)和芥菜型油

菜(Brassica juncea)为模型蔬菜，采集根际土壤和

非根际土壤样品的环境 DNA，采用高通量测序技

术对真菌转录间隔区(Internal Transcribed Spacer，

ITS)进行测序，研究镉胁迫对土壤真菌群落的影

响，以期为镉的生物修复和健康风险评估提供理

论基础。 

1  材料与方法 

1.1  主要试剂和仪器 

Fast DNA Spin Kit for Soil 试 剂 盒 ， MP 

Biomedicals 公司；10×PCR Buffer、dNTP Mixture、

Taq DNA 聚合酶，TaKaRa 公司；引物，生工生物

工程(上海)股份有限公司；实时荧光定量 PCR 试剂

盒，莫纳生物科技有限公司；E.Z.N.A. Gel Extraction 

Kit，Omega Bio-Tek 公司。Fast Prep 破壁机，MP 

Biomedicals 公司；高速离心机，上海精宏实验设备

公司；PCR 扩增仪、实时荧光定量 PCR 仪，Bio-Rad

公司；凝胶成像仪，北京原平皓生物技术有限公司；

NanoDrop Spectrophotometer DNA 浓度测定仪，

Wilmington 公司。 

1.2  温室实验 

实 验 土 壤 取 自 湖 南 科 技 大 学 生 物 园

(27°54′15″N，112°55′06′'E)表层(0−20 cm)耕作土，

委托中国科学院南京地理湖泊所测得初始土壤理

化性质如下：pH 5.56，总有机碳 (Total Organic 

Carbon，TOC)比例 1.62%，总氮(Total Nitrogen，

TN)含量 1 803.74 mg/kg，总磷(Total Phosphorus，

TP) 含 量 921.04 mg/kg ， 有 效 磷 (Available 

Phosphorus，AP)含量 78.14 mg/kg，速效钾(Available 

Potassium，AK)含量 135.41 mg/kg，氨氮(Ammonia 

Nitrogen，NH3_N)含量 17.65 mg/kg，以及硝态氮

(Nitrate Nitrogen，NO3_N)含量 19.44 mg/kg，未检测

出镉。 

甘蓝型油菜和芥菜型油菜种子分别为中双 11

和紫叶芥。植物种植在湖南科技大学温室大棚，

一共种植 50 d (2018.10.11−2018.11.30)。土壤经过

自然风干、研磨和 5 mm 过筛。镉以 CdCl2·2.5H2O

水溶液方式喷洒于土壤中，边喷洒边混合。获得 

3 种镉浓度的土壤：0 mg/kg (对照，CK)、10 mg/kg 

(C10)、30 mg/kg (C30)。混匀之后，平衡 3 周，  

7 kg 土壤被转移在塑料盆中(49 cm 长×14 cm 宽×  

20 cm 高)，种子直接播种在盆上，最后每盆定苗

10 株，保持适宜湿度，温度维持在 20±10 °C。所

有处理为 6 个重复。 

1.3  样本收集 

土壤样本分为 2 个部分，一份用于测量土壤理

化性质，另一部分用于分子实验。种植 50 d 后获

得植物样本，地上部分和地下部分用无菌剪刀收

割获得。土壤微生物根据 Kong 等[25]的方法收集。 

1.4  DNA 提取、PCR 扩增以及测序 

72 份样品(36 份根际土和 36 份非根际土)由以

下步骤完成测序。使用 Fast DNA Spin Kit for Soil

试 剂 盒 提 取 DNA 。 利 用 上 游 引 物 gITS 7 

(5′-GTGARTCATCGARTCTTTG-3′)和下游引物 ITS 

4 (5′-TCCTCCGCTTATTGATATGC-3′) 进行 rDNA 

ITS 扩增子扩增。 

PCR 反 应 体 系 (50 µL) ： ddH2O 37.5 µL ，

10×PCR Buffer 5 μL，dNTPs (2.5 mmol/L) 4 μL， 

Taq DNA 聚合酶(5 U/μL) 0.5 μL，正、反向引物  
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(10 μmol/L) 各 1 μL ， DNA 模 板 (20−30 ng/μL)     

1 μL。PCR 反应条件：94 °C 1 min；94 °C 20 s，

57 °C 25 s，72 °C 45 s，33 个循环；72 °C 10 min。

通过琼脂糖凝胶电泳回收 PCR产物，并用 E.Z.N.A. 

Gel Extraction Kit 进行纯化。纯化的 PCR 产物浓

度利用 NanoDrop Spectrophotometer 测定。每个

PCR 纯化产物以 150 ng 的含量混合，根据 NEB 

Next Ultra 试剂盒方案建立测序文库。样本由北京

新科开源基因科技有限公司 Illumina MiSeq 平台

测序。 

1.5  实 时 荧 光 定 量 PCR (Real-Time 

Quantitative PCR，RT-qPCR)检测 

利用实时荧光定量 PCR (RT-qPCR)测定真菌的

数量，上游引物为 gITS 7 (5′-GTGARTCATCGA 

RTCTTTG-3′)，下游引物为 ITS 4 (5′-TCCTCCGCT 

TATTGATATGC-3′) ， 在 CFX Connect TM 

Real-Time PCR 检测系统中完成。采用 MonAmpTM 

SYBR® qPCR Mix 提供的试剂，RT-qPCR 反应体系  

(20 µL) ： qPCR Mix 10 μL ， 上 、 下 游 引 物       

(10 µmol/L)各 1 μL，DNA 模板(20−30 ng/μL) 1 μL，

去核酸水 7 μL。RT-qPCR 反应条件：95 °C 30 s；

95 °C 5 s，52 °C 10 s，72 °C 30 s，40 个循环。 

1.6  测序数据处理 

测序的原始数据在中国科学院生态环境研究

中心的可用 Galaxy Pipeline (http://mem.rcees.ac.cn: 

8080)平台上分析。分析步骤如下：通过 Barcodes

对原始序列分配到对应的样本后，去除序列上的

引物片段，然后将上下游序列进行融合[26]，将融

合后长度低于 200 bp 的序列去除。利用 UPARSE

算法检查并去除嵌合体[27]，将相似度为 97%的序

列归为一个操作分类单元(Operational Taxonomic 

Unit，OTU)。利用 RDP 分类器数据库进行物种分

类[28]。为避免由于不用测序深度带来的影响，数

据根据样本最低序列数进一步重抽，使所有样本

具有相同序列数量(20 000)。重抽后的 OTU 表用于

进一步的分析。测序原始数据已提交至 NCBI，登

录号为 SRP312252。 

1.7  数据分析 

单 因 素 方 差 分 析 (One-Way Analysis of 

Variance，ANOVA)用于分析不同处理之间的差异

性(P<0.05)，并在 SPSS 21 软件中进行操作。置换多

元方差分析 (Permutational Multivariate Analysis of 

Variance，PERMANOVA)、相似性分析(Analysis of 

Similarities，ANOSIM)及多元响应置换过程分析

(Multi Response Permutation Procedure，MRPP)用

于评估聚类之间的差异性。非度量多维尺度分析

(Non-Metric Multi-Dimensional Scaling，NMDS)用

于比较不同样本之间真菌群落结构的差异性。

Mantel 分 析 和 典 范 对 应 分 析 (Canonical 

Correspondence Analysis，CCA)用于揭示环境因子

显著影响微生物群落结构，基于 CCA 的方差分解

分析(Variance Partitioning Analysis，VPA)用于研究

环境因子对真菌群落的贡献值。 

1.8  分子生态网络构建及分析 

利用在线分子生态网络分析平台(http://ieg4. 

rccc.ou.edu/mena)[29]，分析不同浓度镉处理下 2 种

油菜土壤真菌分子生态网络。分析过程如下：筛

选在 6 个重复的样本中至少出现 3 次的 OTU，并将

其进行 Spearman 相关性排序；然后选择合适的阈

值构建网络，所有处理网络的阈值一致。最后，

网络分析结果采用软件 Cytoscape 3.3.0 进行可   

视化。 

2  结果与分析 

2.1  镉对土壤真菌数量及群落 α多样性的影响  

对真菌 rDNA ITS 区域进行定量 PCR，研究镉

胁迫对土壤真菌 rDNA ITS 拷贝数的影响。结果表

明，不同镉处理下，甘蓝型油菜和芥菜型油菜根

际土壤真菌 ITS 拷贝数无显著变化(图 1A)。高镉浓

度(30 mg/kg)胁迫下，2 种油菜非根际土壤真菌 ITS

拷贝数显著降低(P<0.05)，由 CK 时的甘蓝型油菜非

根际土壤 10.08×107 copies/g、芥菜型油菜非根际土

壤的 16.08×107 copies/g，分别下降到 30 mg/kg 镉处 

理时的7.83×107 copies/g和6.76×107 copies/g (图1B)。 
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土壤样品中共测得 4 657 093 条高质量有效序

列。通过分类学分析，在 97%的相似性水平上，共

优化得到 1 992 个真菌 OTU 单元。稀释曲线趋势发

现序列数量达到一定值时，OTU 的数量没有明显增

加，表明测序深度合适可以进行下一步分析(图 2)。 

镉胁迫对 2 种油菜土壤真菌群落 α 多样性几乎

无显著影响，仅芥菜型油菜根际土壤真菌群落的

Shannon 指 数 和 非 根 际 土 壤 真 菌 群 落 丰 富 度

(Richness)及 Chao1 对比空白在 30 mg/kg 镉处理下

显著下降(P<0.05) (图 3)。 

 

 
 

图 1  镉胁迫下根际(A)和非根际(B)土壤真菌数量的变化 
Figure 1  Changes of total fungi copies in rhizosphere (A) and bulk soil (B) under cadmium stress 

注：不同小写字母表示在不同浓度镉处理和不同油菜类型土壤总真菌数量在 P<0.05 水平下具有显著差异 
Note: Means with different small letters are significantly different from one another under the different cadmium concentration treatments, 
and different rapeseed types (P<0.05) 

 

 

 

 
图 2  土壤真菌群落的稀释曲线 
Figure 2  Rarefaction curve of the fungal community in soils 

注：R：根际土壤样本；NR：非根际土壤样本；G0/J0：0 mg/kg 镉处理下的甘蓝型油菜/芥菜型油菜样本；G10/J10：10 mg/kg 镉处

理下的甘蓝型油菜/芥菜型油菜样本；G30/J30：30 mg/kg 镉处理下的甘蓝型油菜/芥菜型油菜样本 
Note: R: Rhizosphere soil samples; NR: Bulk soil samples; G0/J0: Treatment with 0 mg/kg cadmium in B. napus/B. juncea; G10/J10: 
Treatment with 10 mg/kg cadmium in B. napus/B. juncea; G30/J30: Treatment with 30 mg/kg cadmium in B. napus/B. juncea 
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图 3  土壤真菌群落多样性的动态变化 
Figure 3  The dynamics diversity of soil fungal communities  

注：在不同浓度镉处理下，根际土壤样本真菌群落的 A：Shannon 指数；B：Simpson 指数；C：丰富度；D：Chao1 值；以及非根

际土壤样本真菌群落的 E：Shannon 指数；F：Simpson 指数；G：丰富度；H：Chao1 值；不同小写字母表示在不同浓度镉处理和

不同油菜类型，土壤真菌群落 α 多样性在 P<0.05 水平下具有显著差异 
Note: A: Shannon index; B: Simpson index; C: Richness; D: Chao1 of rhizosphere fungal communities under different cadmium treatment; E: 
Shannon index; F: Simpson index; G: Richness; H: Chao1 of bulk soil fungal communities under different cadmium treatment; Means with 
different small letters are significantly different from one another under the different cadmium concentration treatments, and different 
rapeseed types (P<0.05) 

 
2.2  镉对真菌群落组成和结构的影响 

镉能影响油菜土壤真菌群落的组成。2 种油菜

土壤真菌群落主要由 5 个门组成，其中子囊菌门和

担子菌门为优势菌门(图 4)。子囊菌门的相对丰度

除了在甘蓝型油菜根际土壤呈现先降低后升高的

趋势，芥菜型根际土壤和 2 种油菜的非根际土壤子

囊菌门相对丰度随镉浓度增加而升高。担子菌门的

相对丰度除了在甘蓝型油菜根际土壤呈现先升高后

降低的趋势，芥菜型根际土壤和 2 种油菜的非根际

土壤担子菌门相对丰度随镉浓度增加而降低。 

皮尔森相关系数是用来反映 2 个变量线性相关

程度的统计量，本研究采用皮尔森相关性分析研

究环境因子与优势菌门相对丰度的相关关系。皮

尔森相关性分析表明(表 1)，pH 与甘蓝型油菜根际

土壤子囊菌门相对丰度呈显著负相关关系，而与

担子菌门相对丰度则呈显著正相关关系。非根际

土壤子囊菌门的相对丰度与环境因子均无显著关

系，而担子菌门相对丰度与 pH 和总氮呈显著正相

关关系。芥菜型油菜根际土壤子囊菌门相对丰度

与 pH 呈显著负相关关系，与镉浓度则呈显著正相

关关系，而担子菌门相对丰度情况则完全相反，

与 pH 呈显著正相关关系，与镉浓度则呈显著负相

关关系；其非根际土壤子囊菌门和担子菌门的相

对丰度与环境因子均无显著关系。 

非度量多维尺度分析(NMDS)是一种通过降维

的方式将多维的研究对象(样本或变量)降为低维，

以点的形式反映在平面，是分析群落数据时最有

效的方法之一，点之间的距离代表了样本或物种

之 间 的 差 异 [30-31] 。 PERMANOVA 、 ANOSIM 和

MRPP 这 3 种不相似性分析方法相似，均可用来检
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验组间(两组或多组)差异是否显著大于组内差异，

给出对不同分组因素对样品差异的解释度(R 值)与

分组显著性(P 值)，从而判断分组是否有意义[32]。

本研究中 NMDS 分析(图 5)和不相似性分析(表 2)

结果表明，较高浓度镉处理改变了 2 种油菜根际和

非根际土壤真菌群落结构。 

 

 
 

图 4  根际(A)和非根际(B)土壤真菌群落门水平的相对丰度 
Figure 4  Relative abundance of the fungal phyla in rhizosphere soil (A) and bulk soil (B) 
 

表 1  真菌群落优势门与环境因子的皮尔森相关性分析 
Table 1  The Pearson correlation test between the dominant phylum and environmental parameters 

Dominant phylum  pH TOC TN TP NH3_N NO3_N AP AK Cd 

Ascomycota R_G A* ns ns ns ns ns ns ns ns 

R_J A* ns ns ns ns ns ns ns ** 

NR_G ns ns ns ns ns ns ns ns ns 

NR_J ns ns ns ns ns ns ns ns ns 

Basidiomycota R_G * ns ns ns ns ns ns ns ns 

R_J * ns ns ns ns ns ns ns A** 

NR_G ** ns * ns ns ns ns ns ns 

NR_J ns ns ns ns ns ns ns ns ns 

注：A：负相关；ns (Not Significant)：无显著影响；*：0.05 的置信水平，**：0.01 的置信水平；R：根际土壤；NR：非根际土壤；

G：甘蓝型油菜；J：芥菜型油菜 
Note: A: Negative correlation; ns: Not significant; *: Correlation is significant at the 0.05 level (2-tailed), **: Correlation is significant at the 
0.01 level; R: Rhizosphere soil samples; NR: Bulk soil samples; G: Brassica napus; J: Brassica juncea 

 

 
 

图 5  根际(A)和非根际(B)土壤真菌群落非度量多维尺度分析 
Figure 5  Non-metric multi-dimensional scaling (NMDS) of fungi communities in rhizosphere (A) and bulk soil (B) 
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表 2  2 种分组情况下甘蓝型油菜和芥菜型油菜土壤真菌群落的不相似性分析 
Table 2  Dissimilarity tests of fungal communities in soil of B. napus and B. juncea from two different group types 

Rapeseed types MRPP ANOSIM  PERMANOVA 

δ P R P R P 

Brassica napus NR 0.567 8 ** 0.260 4 ** 1.332 8 ** 

R 0.551 3 ** 0.188 4 ** 1.211 4 ** 

CK 0.560 8 ** 0.229 6 * 1.225 4 ** 

C10 0.566 6 * 0.202 7 * 1.157 2 * 

C30 0.551 3 ** 0.246 2 ** 1.327 8 ** 

Brassica juncea  NR 0.567 9 ** 0.237 0 ** 1.205 8 ** 

R 0.585 8 ** 0.270 1 ** 1.451 8 ** 

CK 0.570 1 ns −0.040 7 ns 0.983 7 ns 

C10 0.584 9 ns 0.069 4 ns 1.095 2 ns 

C30 0.575 5 ns 0.124 0 ns 1.126 2 ns 

注：*表示 P 值在 0.05 水平上显著；**表示 P 值在 0.01 水平上显著；ns 表示不显著；R：根际土壤样本；NR：非根际土壤样本；

CK：0 mg/kg 镉处理下的样本；C10：10 mg/kg 镉处理下的样本；C30：30 mg/kg 镉处理下的样本 
Note: *: P values were significant at 0.05 level; **: P values were significant at 0.01 level; ns: Not significant; R: Rhizosphere soil samples; 
NR: Bulk soil samples; CK: Treatment with 0 mg/kg cadmium; C10: Treatment with 10 mg/kg cadmium; C30: Treatment with 30 mg/kg 
cadmium 

 

 

2.3  真菌群落结构与环境因子的关系 

所测镉浓度、植物生理特性及土壤理化性质作

为环境因子，用于分析其与土壤真菌群落结构的关

系。相关系数无法处理 2 个矩阵之间的相关性，而

Mantel 分析却可对 2 个矩阵相关关系进行检验，可

以直观地根据所求 r 值和显著性水平 P 值来评估环

境因子和微生物群落分布的相关性[33-34]。本研究

中，Mantel 分析结果表明生物量(株高、鲜重和叶面

积)和镉浓度与甘蓝型油菜根际土壤真菌群落显著相

关，生物量、pH、总氮和镉浓度与芥菜型油菜根际

土壤真菌群落显著相关(表 3)，而 pH 和镉浓度与芥

菜型油菜非根际土壤真菌群落显著相关，其中土壤

镉浓度与 2 种油菜土壤真菌群落相关性最高。 

CCA 主要用于解析物种、样本和环境因子三

者关系，环境箭头的夹角大小代表着因子之间的

相关性，长度表示影响力，样本点与箭头的连线

位置代表环境因素的影响程度。通过 CCA 的可视

化结果中的点与箭头的位置，可以判断环境因子

是否对物种产生影响[35]。VPA 可以研究哪一种因

素更为重要，值越大，贡献度越高，对群落的影

响越大[35]。为研究环境因子与真菌群落的关系及

相对贡献率，本研究进行了 CCA 和 VPA。非根际

土壤真菌群落的 CCA 模型不显著，而根际土壤真

菌群落的 CCA 模型具有显著性(P<0.05，图 6)。

VPA 表明，生物量、pH、土壤营养和土壤镉浓度

对甘蓝型油菜根际土壤真菌群落的贡献率分别

为：19.5%、6.1%、37.6%和 6.3%；而对芥菜型油

菜根际土壤真菌群落的贡献率分别为：15.0%、

7.6%、39.5%和 5.2% (图 7)。 

2.4  分子生态网络分析 

分子生态网络可以反映不同物种间的互作关

系，本研究中真菌群落网络的拓扑性质如表 4 所

示。这 12 个经典网络的平均路径长(Average Path 

Length) 、 平 均 聚 类 系 数 (Average Clustering 

Coefficient)和模块性(Modularity)数值均高于其对

应的随机网络，表明构建的网络符合无标度、小

世界、模块化等特点，可进行以后的真菌相互作

用的分析。 
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表 3  甘蓝型油菜和芥菜型油菜土壤真菌群落结构与环境因子间的相关性分析(基于 Bray Curtis 方法) 
Table 3  Mantel analysis of the relationship between the soil fungal community structure and environmental factors based 
on Bray Curtis (BC) method 

Samples Environmental factors B. napus B. juncea 

R P R P 

Rhizosphere soil Height 0.250 0 0.011 0.411 6 0.001 

Weight 0.155 2 0.029 0.372 8 0.005 

Leaf_area 0.260 1 0.003 0.356 8 0.001 

pH 0.052 3 0.342 0.232 7 0.017 

TOC −0.007 3 0.461 0.002 1 0.444 

TN −0.114 8 0.762 0.206 3 0.025 

TP −0.189 8 0.915 0.036 1 0.351 

NH3_N 0.051 6 0.321 0.056 6 0.251 

NO3_N −0.060 6 0.666 0.093 6 0.154 

AP −0.081 4 0.715 0.159 6 0.058 

AK −0.125 7 0.795 0.029 3 0.355 

Soil_Cd 0.351 5 0.001 0.427 5 0.002 

Bulk soil 
 

pH −0.010 6 0.449 0.328 2 0.005 

TOC −0.128 1 0.648 −0.181 0 0.905 

TN 0.020 1 0.392 −0.097 3 0.744 

TP −0.098 7 0.682 −0.179 0 0.901 

NH3_N 0.236 9 0.093 −0.068 2 0.613 

NO3_N −0.003 4 0.481 −0.186 9 0.907 

AP 0.346 7 0.051 −0.101 5 0.701 

AK −0.126 3 0.742 0.097 9 0.233 

Soil_Cd −0.067 8 0.698 0.325 1 0.007 

 

 
 

图 6  根际(A)和非根际(B)土壤真菌群落和环境因子的典范对应分析(CCA) 
Figure 6  Canonical correspondence analysis on rhizosphere soil (A) and bulk soil (B) fungal communities with the 
environmental variables 

注：R：根际土壤样本；NR：非根际土壤样本；G0/J0：0 mg/kg 镉处理下的甘蓝型油菜/芥菜型油菜样本；G10/J10：10 mg/kg 镉处

理下的甘蓝型油菜/芥菜型油菜样本；G30/J30：30 mg/kg 镉处理下的甘蓝型油菜/芥菜型油菜样本 
Note: R: Rhizosphere soil samples; NR: Bulk soil samples; G0/J0: Treatment with 0 mg/kg cadmium in B. napus/B. juncea; G10/J10: 
Treatment with 10 mg/kg cadmium in B. napus/B. juncea; G30/J30: Treatment with 30 mg/kg cadmium in B. napus/B. juncea 
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图 7  甘蓝型油菜(A)和芥菜型油菜(B)根际土壤真菌群落 VPA 方差分解分析 
Figure 7  CCA-based variation partitioning analysis (VPA) of rhizosphere fungal communities of B. napus (A) and B. juncea 
(B) explained by environmental variables 
 

表 4  不同处理条件下真菌群落的经典分子生态网络及其对应的随机网络的拓扑特性 
Table 4  Topological properties of the empirical molecular ecological networks (MENs) of microbial communities under 
different treatments and their associated random MENs 

Empirical networks Random networks 

Treatments Similarity 
threshold 

Nodes Links R2 of 
power 
law 

Average 
connectivity

Average 
clustering
coefficient

Average
path 
distance

Modularity 
(module No.)
 

Average 
clustering 
coefficient±SD 

Average path 
distance±SD 

Modularity±SD
 

R_G0 0.90 171 363 0.655 4.246 0.440 7.979 0.795(14) 0.028±0.008 3.682±0.046 0.465±0.010 
R_G10 0.90 147 208 0.485 2.830 0.458 6.017 0.873(21) 0.013±0.009 4.943±0.114 0.617±0.012 
R_G30 0.90 168 282 0.515 3.357 0.454 8.879 0.846(19) 0.017±0.007 4.379±0.071 0.552±0.009 
R_J0 0.90 130 206 0.558 3.169 0.423 6.497 0.824(18) 0.021±0.010 4.249±0.104 0.558±0.012 
R_J10 0.90 147 335 0.778 4.558 0.417 5.888 0.689(14) 0.057±0.011 3.363±0.062 0.421±0.010 
R_J30 0.90 147 241 0.679 3.279 0.404 6.960 0.824(16) 0.019±0.010 4.275±0.082 0.555±0.011 
NR_G0 0.90 167 358 0.535 4.287 0.483 7.557 0.759(12) 0.038±0.010 3.592±0.064 0.456±0.010 
NR_G10 0.90 168 366 0.535 4.357 0.443 7.619 0.760(16) 0.027±0.007 3.613±0.044 0.453±0.009 
NR_G30 0.90 181 385 0.605 4.254 0.448 7.502 0.758(15) 0.028±0.009 3.684±0.051 0.464±0.010 
NR_J0 0.90 159 426 0.603 5.358 0.435 5.895 0.679(13) 0.046±0.008 3.225±0.041 0.387±0.008 
NR_J10 0.90 121 258 0.455 4.264 0.458 5.896 0.739(12) 0.040±0.012 3.437±0.058 0.446±0.011 
NR_J30 0.90 105 320 0.682 6.095 0.468 4.982 0.479(9) 0.160±0.019 2.815±0.050 2.815±0.050 

注：R：根际土壤样本；NR：非根际土壤样本；G0/J0：0 mg/kg 镉处理下的甘蓝型油菜/芥菜型油菜样本；G10/J10：10 mg/kg 镉处

理下的甘蓝型油菜/芥菜型油菜样本；G30/J30：30 mg/kg 镉处理下的甘蓝型油菜/芥菜型油菜样本 
Note: R: Rhizosphere soil samples; NR: Bulk soil samples; G0/J0: Treatment with 0 mg/kg cadmium in B. napus/B. juncea; G10/J10: 
Treatment with 10 mg/kg cadmium in B. napus/B. juncea; G30/J30: Treatment with 30 mg/kg cadmium in B. napus/B. juncea 

 

实验结果表明，甘蓝型油菜中，根际土壤真

菌分子网络的节点和边的数量，空白处理的比镉

处理的多；而非根际土壤真菌分子网络的节点和

边，空白处理的数量少于镉处理。芥菜型油菜土

壤真菌分子网络的节点和边的数量变化则与甘蓝

型油菜相反，即根际土壤真菌群落中空白处理的

数量少于镉处理，非根际土壤的真菌群落中空白

处理的数量多于镉处理。同时，甘蓝型油菜根际
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土壤真菌群落的分子网络的平均连通度在镉处理

下显著降低，其他网络的平均连通度不仅未降，

还有升高。甘蓝型油菜根际和非根际土壤网络的

正相关连线减少，负相关连线增加。然而芥菜型

油菜根际和非根际土壤情况相反，网络正相关连

线增加，负相关连线减少(图 8)。 

 

 
 

图 8  土壤真菌分子网络 
Figure 8  Molecular ecological networks of soil fungal communities 

注：图中每个节点代表 1 个 OTU，即相应的真菌物种；不同颜色的节点代表不同优势真菌菌门；点之间的蓝色连线表示正相关关

系，红色连线表示负相关关系；R：根际土壤样本；NR：非根际土壤样本；G0/J0：0 mg/kg 镉处理的甘蓝型油菜/芥菜型油菜样本；

G10/J10：10 mg/kg 镉处理下的甘蓝型油菜/芥菜型油菜样本；G30/J30：30 mg/kg 镉处理下的甘蓝型油菜/芥菜型油菜样本 
Note: Each node means an OTU, which could correspond to a fungal species; Colors of the nodes represented different dominant phylum of 
fungi; Blue lines represented positive interactions between two individual nodes, while red lines represented negative interactions; R: 
Rhizosphere soil samples; NR: Bulk soil samples; G0/J0: Treatment with 0 mg/kg cadmium in B. napus/B. juncea; G10/J10: Treatment with 
10 mg/kg cadmium in B. napus/B. juncea; G30/J30: Treatment with 30 mg/kg cadmium in B. napus/B. juncea 
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根据网络模块内连通度(Zi)和模块间连通度(Pi) 

来表征节点的拓扑角色(图 9)。将 Zi≥2.5 或 Pi≥0.62

的所有节点定为关键真菌(Key Fungi)[36]，这些真菌

在各自的大模块中起着联系模块内部真菌的重要

作用。结果表明，所有网络的大部分节点落在外围，

剩余节点落在模块枢纽和连接器内，而所有分子生

态网络均没有网络枢纽节点。仅 C30 (30 mg/kg)处

理的甘蓝型油菜根际土壤网络、CK 处理的甘蓝型

油菜非根际土壤网络以及 C10 (10 mg/kg)处理的芥

菜型油菜非根际土壤网络各有 1 个模块枢纽。CK、

C10、C30 处理下的芥菜型油菜根际土壤网络连  

接器数量分别是：1、2、3 个，而甘蓝型油菜非     

根际土壤网络连接器数量分别是：2、3、1 个。此

外，CK 处理的芥菜型油菜非根际土壤网络有 1 个

连接器。 

3  讨论与结论 

本实验研究了镉污染对土壤真菌群落的影

响。结果表明，高镉胁迫下 2 种油菜非根际土壤真

菌数量显著降低，而对根际真菌数量无显著影

响。镉能够改变根际和非根际土壤真菌群落的组

成和结构，但对真菌群落 α多样性影响不显著。此

外，镉污染还能影响 2 种油菜土壤真菌群落分子生

态网络。 

土壤微生物在土壤生态系统中起着重要的作

用[37]。本研究中镉对 2 种油菜根际土壤真菌群落

rDNA ITS 拷贝数无显著影响，但在 C30 (30 mg/kg)

处理下，2 种油菜非根际土壤真菌群落 rDNA ITS

拷贝数显著降低，这可能是由于植物的存在缓解

了镉对根际土壤真菌的危害。Wood 等[38]发现镉超

积累植物 Carpobrotus rossii (Haw.)的存在改变了土

壤中真菌群落 rDNA ITS 拷贝数。本研究中发现，

镉处理对油菜土壤真菌群落的 α 多样性影响不显著

(图 3)，但改变了真菌群落的物种组成。研究表明，

镉胁迫下，子囊菌门与担子菌门是优势菌门，2 种

油菜真菌群落优势菌门子囊菌门的相对丰度升高，

而担子菌门的相对丰度下降。Ye 等[39]也发现在重金

属污染区优势菌门为子囊菌门与担子菌门，同时，

有研究发现子囊菌门在中等重金属污染水平下重金

属耐受性会明显升高[40]。已有研究表明，重金属

污染能使敏感性真菌的丰度相应降低，而耐受性

真菌的丰度在适应新生境后增加，从而引起真菌

群落结构的变化[41]。优势菌门与环境因子关系分析 

 

 
 

图 9  根际土壤(A)和非根际土壤(B)真菌网络的拓扑角色 
Figure 9  Topological roles of rhizosphere soil (A) and bulk soil (B) fungi network 

注：R：根际土壤样本；NR：非根际土壤样本；G0/J0：0 mg/kg 镉处理的甘蓝型油菜/芥菜型油菜样本；G10/J10：10 mg/kg 镉处理

的甘蓝型油菜/芥菜型油菜样本；G30/J30：30 mg/kg 镉处理的甘蓝型油菜/芥菜型油菜样本 
Note: R: Rhizosphere soil samples; NR: Bulk soil samples; G0/J0: Treatment with 0 mg/kg cadmium in B. napus/B. juncea; G10/J10: 
Treatment with 10 mg/kg cadmium in B. napus/B. juncea; G30/J30: Treatment with 30 mg/kg cadmium in B. napus/B. juncea 
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结果表明，镉污染主要是通过引起 pH 的变化，从

而进一步影响优势菌门的相对丰度；此外，镉还

能直接影响芥菜型油菜根际和非根际土壤子囊菌

门和担子菌门的相对丰度。 

高通量测序技术可以准确识别有毒重金属引

起的真菌群落结构的变化，进而解释真菌的功能

调控[42]。土壤中的重金属会影响真菌的功能，导

致真菌群落结构的变化，从而对土壤真菌产生选

择压力[43]。已有研究表明土壤真菌通过改变真菌

群落的结构来适应不同水平的重金属污染[44]，本

研究中，NMDS 分析和不相似性分析的结果表

明，较高的镉浓度(30 mg/kg)明显改变了土壤真菌

群落结构。Rajapaksha 等[45]发现在镉(Cd)、锌(Zn)

污染的土壤中，重金属污染显著影响真菌群落结

构。Hu 等[46]也发现铬污染改变土壤的真菌群落的

组成和结构，而且发现重金属对微生物具有直接

的毒害作用。研究还表明，土壤微生物群落结构的

变化是由多种因素驱动的[17]，本研究通过 Mantel

分析和 CCA 分析发现镉污染浓度和生物量与 2 种

油菜根际土壤真菌群落均显著相关，然而，仅 pH

和 TN 与芥菜型油菜土壤真菌群落结构关系显著，

其他土壤理化性质关系不显著。Frossard 等[47]发现

土壤微生物群落是由土壤的理化性质(如养分)和有

毒污染物(如重金属)共同驱动的。 

节点和边的数量比较多的网络比较大[48]。结

果表明镉处理减小了甘蓝型油菜根际土壤和芥菜

型油菜非根际土壤的网络，却增大了甘蓝型油菜

非根际土壤和芥菜型油菜根际土壤的网络大小。

平均连通度越高，网络的复杂性越高，网络的稳

定性升高[49]，而结果显示镉污染使甘蓝型油菜根

际土壤分子网络的复杂性和稳定性降低；其他网

络的复杂性和稳定性不仅未降，还有升高。网络

的正相关关系通常代表共生关系，而负相关关系

代表竞争关系[50]。结果表明，镉污染使甘蓝型油

菜根际和非根际土壤真菌之间的共生关系被打

破，竞争关系加强。然而芥菜型油菜根际和非根

际土壤真菌群落情况相反，镉污染使其共生关系

得到加强。复杂的生态网络意味着微生物活动和

相互作用更加活跃和密集，这可能对土壤重金属

的植物修复具有有益的作用[51]。结果显示，对比

甘蓝型油菜，芥菜型油菜可能具有更强的重金属

修复能力。同时，中国芥菜型油菜不仅种类繁

多，而且大部分品种具有生物量大、生长速度

快、可多年栽培、适宜种植等优点，更重要的

是，在污染土壤中应用本土植物对土壤的干扰较

小，同时减少了补种、割草和收获的费用，具有

很强的植物修复优势。因此，芥菜型油菜在中国

的植物修复应用可能更经济、实用[52]。 

本研究结果表明，镉能影响土壤系统真菌群

落，包括群落的组成、结构以及分子生态网络。这

种影响可能会间接地影响油菜的生长以及对镉的

积累。真菌是土壤中生物量的重要组成部分，真菌

具有提供给植物养分、分解有机质等作用，尤其是

根际真菌在植物生长过程中发挥着极为重要和复

杂的作用[53-54]。贾彤等[55]研究发现，根际真菌可以

调节重金属在宿主植物中的吸收、转运和分布。因

此，研究油菜根际土壤及非根际土壤真菌群落在受

到镉胁迫时的应对情况，对保障在镉胁迫下油菜高

产和重金属污染的土壤修复均具有重要作用。 
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