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不同稻田生态系统周丛生物对水稻种子萌发和幼苗生长

的影响* 

孙  瑞1，2，3，孙朋飞1，2，吴永红1，2† 
（1. 土壤与农业可持续发展国家重点实验室（中国科学院南京土壤研究所），南京 210008；2. 湖北秭归三峡库区生态系统水利部野外科学

观测研究站，湖北秭归 443605；3. 中国科学院大学资源与环境学院，北京 100049） 

摘  要：周丛生物广泛分布于稻田生态系统淹水环境中，直接影响稻田养分的迁移转化过程及其生物有效性，但其是否影响

水稻的生长、发育却鲜有报道。通过室内控制试验，利用延边（YB）、鹰潭（YT）和镇江（ZJ）的水稻土培养周丛生物，

并研究了三种周丛生物对水稻种子萌发和幼苗生长的影响。结果表明，不同类型土壤培养的周丛生物主要由变形菌门

（Proteobacteria）、蓝细菌门（Cyanobacteria）和拟杆菌门（Bacteroidetes）组成；三种周丛生物的多样性存在显著差异，其中

延边周丛生物（YBP）的物种数和 Chao1 指数显著高于其他两组处理（P < 0.05）。皮尔森（Pearson）相关性分析结果表明，

周丛生物群落物种组成和多样性与土壤 pH、全磷、总有机碳和全锰含量呈显著正相关（P < 0.01）。此外，三种周丛生物的

碳代谢活性存在显著差异（P < 0.05）。其中，延边周丛生物（YBP）在整个检测期内的碳代谢活性最高，鹰潭周丛生物（YTP）

的碳代谢活性最低。种子萌发试验结果显示周丛生物的存在显著提高了水稻种子的萌发率（最高 18%）和 α-淀粉酶

活性（P < 0.05），同时提高了水稻幼苗的存活率（鹰潭周丛生物，P < 0.05），增加了水稻幼苗的根生物量和根长（延边周

丛生物，P < 0.05）。皮尔森（Pearson）相关性分析结果表明，水稻种子萌发率和存活率与周丛生物理化特征呈显著正相关

（P < 0.01）。本研究明确了周丛生物与不同土壤基质间的关系，为调节周丛生物的生长进而提高作物产量提供了新视角。 
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Abstract: 【Objective】Periphyton is ubiquitously distributed in paddy fields, directly affecting nutrient cycles and their 

bio-availabilities. However, no study regarding effects of periphyton on rice growth has been reported. 【Method】In this study, 

model paddy ecosystems with three types of soils were simulated under controlled conditions to investigate the effects of 

periphyton on rice seed germination and seedling growth. 【Result】Results show that periphyton of three types of soils was 

mainly composed of Proteobacteria, Cyanobacteria and Bacteroidetes, while the diversity of periphyton of the three soils was 

significantly different, and that grown in soil from Yanbian (YBP) had the highest OTU number and Chao1 index. Furthermore, 

there were significant differences in carbon metabolic activity among the three periphyton (P<0.05). The Pearson correlations 

indicated that periphyton composition and diversity was positively correlated with soil pH, TP, TOC and Mn contents (P<0.05). 

The carbon metabolism activity of YBP was the highest during the whole growth period, while that of soil from Yingtan (YTP) 

was the lowest. The presence of periphyton greatly increased the germination index of rice seed (by maximally 18%), and 

α-amylase activity in the presence of periphyton was increased significantly (P<0.05). Besides, the periphyton  covering on 

paddy soil surface from Yanbian (YBP) significantly promote shoot length and its biomass (P<0.05). The Pearson correlations 

indicated that seed germination and survival rate was positively correlated with periphyton chemical properties. 【Conclusion】

To summarize, this study indicates that the presence of biofilm during seed germination period was propitious for rice growth. 

Results of this study provided an insight into understanding the periphyton-plant relationships with different soil-types and also 

new approaches to controlling plant phenology by regulating the growth of periphyton. 

Key words: Periphyton; Biodiversity; Microbial carbon metabolism; Seed germination; Paddy soils 

周丛生物是生长在淹水基质表面且在自然环境

条件下形成的微生物聚集体及其交织的非生物物质

（如铁锰氧化物）的集合体，广泛分布于水生生态系

统中[1]。目前，大多数关于周丛生物的研究集中在

湖泊、河流等水生生态系统中，或者关注生长在石

头、竹子、木材和植物等“硬性”表面的周丛生物，

而生长于稻田土壤等“软性”表面的周丛生物鲜有

报道[2-3]。事实上，周丛生物在稻田中普遍存在，特

别是在稻田土壤表面[4-5]。 

周丛生物的形成和生长可能受到稻田生态系统

中诸多因素影响，如光照、水分、温度和养分[6]。同

时，人为活动（如水肥管理等）、气候和土壤母质等

因素也会造成其群落组成、结构和功能的差异[7-8]。

然而，目前尚无关于不同稻田生态系统中周丛生物

差异的报道。 

众所周知，周丛生物在稻田生态系统“水-土”

界面之间生长，该界面是物质转化、能量传递和信

息交流的中间载体，是物质转移的必经之地[9]。与

单一微生物群落相比，周丛生物这一微生物聚集体

具有更复杂的结构组成和稳定的生态功能。例如，

周丛生物表面有许多微孔结构，它们作为吸附位点，

可直接从水体中将氮和磷等营养物质运输至空腔内

存储[10-11]。此外，有文献表明，周丛生物既能固定

空气中的 N2，又能通过分泌酶（如磷酸酶）将有机

磷转化为无机形态[12-13]。因此，周丛生物的存在可

能会通过影响稻田的养分迁移和运输，从而影响水

稻生长。譬如，Lu 等[14]研究了周丛生物对土-水界

面之间磷迁移转化及有效性的影响，发现周丛生物

能够同时从水相和表层土壤富集磷，并且可提高表

层土壤中生物有效磷的含量。也有学者发现利用周

丛生物中的部分组分能够影响水稻产量和供肥，例

如，Whitton 和 Roger[15]研究发现，在水稻土中掺入

蓝 藻 提 高 了 水 稻 产 量 ， 其 效 果 相 当 于 添 加 20～

30 kg·hm–2 氮磷肥。然而，也有研究发现蓝藻在稻田

中的含量不稳定，其效益有限[16]。同时，周丛生物

由包括生产者、消费者和分解者在内的多种物种组

成，其可作为高营养水平的能量和食物来源，稻田

中周丛生物本身也需要摄取营养和获取生长空间，

其生长繁殖可能与水稻竞争养分和空间[17]。因此，

在稻田生态系统中研究周丛生物及其对水稻生长的

影响对认识养分的供给路径和高效管理养分具有重

要的实践意义。 

为此，本研究的目的为：（1）调查不同土壤类

型下所培养的周丛生物群落特征；（2）明确周丛生

物对水稻种子萌发的影响；（3）明确周丛生物对水

稻幼苗生长的影响。本研究旨在阐明不同土壤类型

下周丛生物的理化性质、群落组成、多样性及碳代

谢功能的差异性，明确周丛生物对水稻生长关键期
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（萌发和幼苗期）的影响，为稻田养分管理和优化水

稻生长提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  周丛生物的培养和样品收集 

本研究从延边（YB）、鹰潭（YT）和镇江（ZJ）

的稻田中采集了新鲜土壤（0～20 cm）（土壤类型及

理化性质见表 1），并以这三种土壤作为周丛生物附

着的固体基质。首先，将 5 kg 土壤放入塑料桶内（直 

径 25 cm）。然后向每个处理加入蒸馏水至水深 2 

cm；同时，在每个对照组中加入 5.0 g 叠氮化钠

（NaN3）抑制周丛生物生长。培养 2 周后，周丛生

物富集在水土界面间。为了进行下一步研究，本研

究利用上述培养获得的周丛生物设置了 6 组处理，

分别为延边土周丛生物（YBP）、鹰潭土周丛生物

（YTP）、镇江土周丛生物（ZJP）和三组对照实验（无

周丛生物）。所有处理和对照均设置三个重复，并在

25～38℃的温室中培养。同时，用消毒的硅胶刮刀

剥离一部分周丛生物，用于测定其群落和理化性质。 

表 1  不同采样点（延边、鹰潭和镇江）稻田土壤理化性质 

Table 1  The types and chemical properties of paddy soil in different sampling sites 

采样地点 

Sampling site 

土壤类型 

Soil type 
TN/（g·kg–1） TP/（g·kg–1） TOC/（g·kg–1） pH TFe/（g·kg–1） TMn/（mg·kg–1）

YB 潴育水稻土① 2.02±0.07a 0.84±0.09a 35.62±2.65a 7.31±0.20a 25.71±3.04c 553.99±82.28a 

YT 淹育水稻土② 1.93±0.03b 0.57±0.03b 18.93±0.27c 5.00±0.20c 51.91±1.15a 269.85±102.75c 

ZJ 脱潜水稻土③ 2.50±0.06a 0.80±0.05a 23.70±1.89b 6.97±0.10b 32.37±1.45b 479.30±133.97b 

注：YB：延边，YT：鹰潭，ZJ：镇江。TN：全氮，TP：全磷，TOC：总有机碳，TFe：全铁，TMn：全锰。所有数值均用平

均值±标准差（n=3）表示。同列不同小写字母表示不同处理存在显著差异（P < 0.05），下同。Note：YB：Yanbian，YT：Yingtan，

ZJ：Zhenjiang. TN：total nitrogen；TP：total phosphorus；TOC：total organic carbon；TFe：total ferrum；TMn：total manganese. All the 

values are represented by mean ±SD（n=3）. Different lowercase letters indicate significant difference between treatments at P < 0.05 level. 

The same below. ① Waterloggogenic paddy soil，② Submergenic paddy soil，③ Take off the latent paddy soil. 

 

1.2  水稻种子萌发和生长实验 

为了评估周丛生物对水稻种子萌发的影响，首

先用 5%（V/V）NaClO 对水稻种子（徐稻 10 号）

消毒 4 h 后，用蒸馏水冲洗种子，然后在蒸馏水中

浸泡 24 h；前处理后，再将 100 颗水稻种子均匀置

于处理和对照组中培养 7 d；7 d 后所有处理中均有

水稻种子发芽。为了评估周丛生物对水稻幼苗生长

的影响，在实验进行第 8 天时，在每个处理中选择

20 个具有相似高度的水稻种子继续培养 30 d。萌发

和生长实验在 25～38℃的温室中进行。 

1.3  样品处理和分析 

试验过程中每天对种子萌发状况进行测定和记

录（种子根的长度等于或大于种子长度视作萌发）。

经过 7 d 的观测后，计算种子的萌发指数[18]。同时使

用 GB8275-2009 法测定了水稻种子 α-淀粉酶活性[19]。

试验进行 30 d 后，统计各处理的水稻幼苗存活率。

将收集的幼苗用 3 L 蒸馏水洗净后，测定幼苗高度

（地面植物部分）、根长和生物量（茎叶生物量和根

生物量）。同时测定所用土壤和周丛生物的理化性

质，具体方法如下：土壤 pH 采用玻璃电极法测定，

水土比 2.5︰1；总有机碳（TOC）采用重铬酸钾容量

法测定；全氮（TN）采用半微量凯氏法测定；全磷

（TP）和全铁（TFe）采用碳酸钠熔融法测定；全锰

（TMn）采用火焰和电热原子吸收光谱法测定[20]。 

本研究采用 Biolog 微生物鉴定系统（Hayward，

CA，美国）研究不同水稻土培养下周丛生物的碳代

谢活性。Biolog-ECO 微平板通过分布于 96 孔中的

碳 源 底 物 来 分 析 评 价 周 丛 生 物 碳 代 谢 特 征 ，

Biolog-ECO 微平板含有 31 种不同的碳源（其中氨

基酸 6 种、糖类 10 种、羧酸 7 种、聚合物 4 种、胺

类 2 种和酚类 2 种）。具体操作步骤为：将 2 g 周丛

生物悬浮于 50 mL 蒸馏水中，在 25℃的恒温培养箱

中 200 r·min–1 摇动 30 min。随后，将 1 mL 周丛生

物溶液稀释至 20 mL，并将 150 μL 稀释后的溶液加

入各孔中，在 25℃下培养，每 24 小时测定一次数

据，共培养 168 h。Biolog-Eco 微平板中单一碳源的
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反应程度，即周丛生物对单一碳源的利用能力，采

用 平 均 每 孔 颜 色 变 化 率 （ Average well color 

development，AWCD）来描述。AWCD 值较大表示

土壤微生物具有较高的碳源利用能力。AWCD 的计

算公式如下： 

 
AWCD=Σ[（Ci–R）/31]      （1） 

 
式中，Ci 为第 i 孔的吸光值；R 为对照孔的吸光值。

对于（Ci−R）<0 的孔，将其标记为 0，即（Ci−R）≥0。 

1.4  周丛生物 DNA 提取及 16S rRNA 基因高通量

测序 

本研究通过 Illumina 测序 16S rRNA 来确定周丛

生物的多样性和组成。首先，用 PowerSoil DNA 

isolation kit（MoBio，Carlsbad，CA，美国）从采集

的周丛生物样品中提取 DNA。利用 1%琼脂糖凝胶电

泳检测 DNA 的完整性和纯度，同时再利用 NanoDrop 

One 超微量分光光度计（NanoDrop™ One，赛默飞，

美国）检测 DNA 的浓度和纯度。扩增序列为细菌 16S 

rRNA 基因的 V4～V5 区片段。PCR 扩增采用特异性

引 物 515F （ 5′-GTGCCAGCMGCCGCGGTAA-3′）

/907R（ 5′-CCGTCAATTCMTTTRAGTTT-3′）。 PCR

扩增条件包括 94℃ 5 min，94℃ 60 s，55℃ 60 s，

72℃ 75 s，30 个循环，之后 72℃ 10 min。PCR 反

应产物采用 QIA quick PCR Purification kit（Qiagen）

进行纯化。将不同样品的 PCR 扩增产物等摩尔混合

后，采用 Illumina 公司 HiSeq2500 平台（美国）完成

序列分析（委托广东美吉生物有限公司测定）。 

高通量测序所得序列按照以下步骤进行分析
[21]：（1）双端序列采用 FLASH2 进行拼接；（2）使

用 Cutadapt 软件切除引物；（3）采用 QIIME（1.91）

去除质量分数低于 20 和短于 100 bp 的低质量序列；

（4）采用 RDP 数据库去除嵌合体；（5）得到的高质

量序列采用 UPARSE 软件在 97%的序列相似度下聚

类 为 操 作 分 类 单 元 （ Operation taxonomic unit ，

OTU）。利用 RDP Classifier 方法将每个 OTU 的代表

序列与 Greengenes 数据库进行比对，获得物种注释

信息（设定置信度阈值默认为 0.5 以上），从而达到

了解所有序列物种来源的目的。香农（Shannon）指

数和 Chao1 指数在 QIIME 中计算。 

1.5  数据统计与分析 

所有处理均设置三组重复，其结果以平均值±

标准差展示（n=3）。采用单因素方差分析（one-way 

ANOVA）和皮尔森（Pearson）相关性分析对不同数

据进行差异显著性和相关性分析。数据处理和作图

使用 SPSS 22.0 和 Excel 2019 软件进行。 

2  结  果 

2.1  不同土壤理化性质差异 

如表 1 所示，用于培养周丛生物的土壤理化性

质存在差异。鹰潭稻田土壤的 pH（5.00）显著低于

镇江（6.97）和延边（7.31）（P < 0.05）。鹰潭稻田

土壤的全氮、全磷和总有机碳含量均显著低于其他

两组处理（P < 0.05）。此外，鹰潭稻田土壤的全铁

含量显著高于其他两组处理（P < 0.05），而全锰含

量显著低于其他两组处理（P < 0.05）。以上结果表

明本研究中所用三种稻田土壤的理化性质存在显著

差异。 

2.2  不同土壤培养的周丛生物特征差异 

如表 2 所示，不同土壤培养的周丛生物的理化

性质存在差异。延边周丛生物的全氮（3.75 g·kg–1）、

全磷（1.16 g·kg–1）和总有机碳（34.14 g·kg–1）含量

均显著高于其他两组处理（P < 0.05），而全锰含量

无显著差异（P > 0.05）；镇江周丛生物的全铁含量

（32.48 g·kg–1）显著高于延边（28.83 g·kg–1）和鹰潭

周丛生物（21.91 g·kg–1）。 

本研究通过对不同土壤培养的周丛生物进行高

通量测序，研究周丛生物的群落组成和多样性差异。

如图 1 所示，延边、鹰潭和镇江周丛生物的主要细

菌群落有：变形菌门（Proteobacteria）（相对丰度分

别 为 39.7% 、 29.3% 和 68.9% ）、 蓝 细 菌 门

（Cyanobacteria）（相对丰度分别为 20.8%、9.8%和

8.4%）和拟杆菌门（Bacteroidetes）（相对丰度分别

为 17.08%、3.7%和 3.3%）；但是鹰潭周丛生物厚壁

菌门（Firmicutes）的相对丰度（35.6%）显著高于

延边（0.4%）和镇江（2.2%）（P < 0.05）。如表 3

所示，进一步分析了周丛生物的群落特征（物种数、

Chao1 和 香 农 多 样 性 指 数 ）， 发 现 延 边 周 丛 生 物

（YBP）的物种数和 Chao1 指数显著高于其他两组处

理（P < 0.05）；而镇江周丛生物（ZJP）的香农指数

（3.42）显著高于鹰潭（3.00）和延边（3.11）（P < 

0.05）。 
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图 1  周丛生物的群落组成（门水平） 

Fig. 1  Microbial community composition of periphyton at 
phylum level 

土壤类型通过影响周丛生物的群落组成和多样

性，从而决定其生态功能。如表 4 所示，本研究分

析了土壤理化性质与周丛生物群落多样性间的相关

关系，结果表明周丛生物的群落多样性与土壤 pH、

全磷、总有机碳和全锰含量呈显著正相关（P < 

0.01），表明不同土壤类型可能对稻田周丛生物的群

落组成和多样性具有潜在的影响，从而改变其生态

功能。 

如图 2a）所示，三种周丛生物的碳代谢活性存

在显著差异（P < 0.05）。其中，延边周丛生物（YBP）

在整个培养期内的碳代谢活性最高，在 144 h 时达

到峰值（AWCD 为 1.49），鹰潭周丛生物（YTP）的

碳代谢活性最低，AWCD 为 0.53，而镇江周丛生物

的最大 AWCD 为 1.24。 

表 2  不同稻田周丛生物的理化性质 

Table 2  The physicochemical properties of periphytons in different paddy fields（n=3） 

周丛生物 

Periphyton 
TN/（g·kg–1） TP/（g·kg–1） TOC/（g·kg–1） TFe/（g·kg–1） TMn/（mg·kg–1） 

YBP 3.75±0.08a 1.16±0.48a 34.14±1.22a 28.83±3.87b 589.2±167.2a 

YTP 2.32±0.03b 0.51±0.13c 22.57±5.54b 21.91±0.96c 599.8±374.2a 

ZJP 2.07±0.03c 0.84±0.06b 19.31±0.92b 32.48±2.22a 616.7±142.3a 

注：YBP：延边周丛生物，YTP：鹰潭周丛生物，ZJP：镇江周丛生物。下同。Note：YBP，YTP and ZJP represent periphyton grown 

in soil from Yanbian，Yingtan and Zhenjiang，respectively. The same below. 

表 3  微生物多样性分析 

Table 3  Diversity analysis of microbial community（n=3） 

样品 Samples 读数 Reads 物种数 Observed species Chao1 香农多样性 Shannon diversity

YBP 11 523 3 107±98a 5 692±565a 3.11±0.25b 

YTP 11 534 2 375±307b 4 542±492b 3.00±0.16b 

ZJP 11 830 2 585±245b 4 848±402b 3.42±0.04a 

表 4  土壤理化性质与周丛生物群落多样性的皮尔森相关性 

Table 4  Pearson’s correlation coefficients for soil chemical properties and periphyton microbial diversity  

 pH TN TP TOC TFe TMn 

物种数① 0.71** –0.11 0.75** 0.82*** –0.69** 0.70** 

Chao1 0.62** –0.13 0.71** 0.77** –0.60** 0.71** 

香农多样性② 0.65** –0.11 0.66** 0.74** –0.62** 0.52** 

注：*p < 0.05，**p < 0.01；***p < 0.001。下同。Note：*p < 0.05，**p < 0.01；***p < 0.001. The same below.①Observed species，

②Shannon diversity. 
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图 2  周丛生物 AWCD 随时间变化（a））及其对六种主要类型碳底物的利用情况（b）） 

Fig. 2  Temporal variation of AWCD of periphyton（a））and the metabolic utilization of the six main types of carbon substrates by periphyton（b）） 

进一步分析了周丛生物对 Biolog-ECO 板提供

的 6 大类碳源（多聚物 polymer、氨基酸 amino acid、

胺 类 amine 、 酚 酸 phenolic acid 、 碳 水 化 合 物

carbohydrate 和羧酸 carboxylic acid）的利用情况。

如图 2b）所示，在六种碳底物中，三种周丛生物对

羧酸的利用最高，分别为 1.0（YBP）、0.9（YTP）

和 1.2（ZJP），而对多聚物的利用最低。此外，三种

周丛生物对不同碳底物的利用存在显著差异。例如，

延边周丛生物对氨基酸（0.8）的利用显著高于其他

两组处理（P < 0.05），而镇江周丛生物对碳水化合

物（1.1）和羧酸（1.2）的利用显著高于其他两组处

理（P < 0.05）。 

2.3  周丛生物对水稻种子萌发的影响 

如图 3 所示，周丛生物的存在影响了水稻种子

萌发率和 α-淀粉酶活性。周丛生物存在情况下，延

边、鹰潭和镇江处理中水稻种子平均萌发率分别为

87%、63%和 63%，相比各自对照组分别增加了 18%、

9%和 3%（图 3a））。进一步测定了培养 7 d 后水稻

种子中 α-淀粉酶的活性，结果表明：延边、鹰潭和

镇江处理中水稻种子的 α-淀粉酶活性分别为 1.6、1.1

和 1.6U·g–1，而对照组分别为 1.3、1.0 和 1.2 U·g–1

（图 3b））。表明三种周丛生物促进了水稻种子萌发

率和 α-淀粉酶活性（P < 0.05）。 

不同周丛生物物种组成、多样性和理化特性可

能对水稻种子萌发产生影响。如表 5 所示，本研究

分析了周丛生物群落特征与水稻种子萌发的相关关

系，结果表明水稻种子萌发率与周丛生物理化性质

（全氮、全磷和总有机碳含量）、物种和群落多样性

呈显著正相关（P < 0.01），表明周丛生物的群落特

征与水稻种子萌发存在潜在的相关关系。 

2.4  周丛生物对水稻幼苗生长的影响 

周丛生物的存在除了影响水稻种子的萌发和

α-淀粉酶酶活性外，还对幼苗的存活率产生影响。

如图 4 所示，周丛生物对水稻幼苗存活率有不同的

影响。周丛生物存在情况下，鹰潭和镇江的水稻平

均幼苗成活率分别为 67%和 78%，分别较对照高

19%和 5%；而延边水稻平均幼苗成活率为 67%，

较对照组降低了 1%。统计分析表明：鹰潭周丛生 
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图 3  周丛生物对水稻种子萌发率（a））和 α-淀粉酶活性（b））的影响 

Fig. 3  Effects of periphyton on the germination index（a））and α-amylase activity（b））of rice seed 

表 5  周丛生物群落特征与水稻种子萌发率和幼苗存活率的皮尔森相关性 

Table 5  Pearson’s correlation coefficients（r）of chemical composition and community characteristics of the periphyton with germination rate 
and survival rate of rice seedlings 

 TN TP TOC Fe Mn 物种数③ Chao1 香农多样性④

萌发率①/% 0.94*** 0.67** 0.88*** 0.09 –0.06 0.71** 0.63** 0.66** 

幼苗存活率②/% 0.54** 0.49* 0.36* 0.00 0.52** 0.63** 0.49** 0.73** 

Germination①  rate， Seeding survival ② rate，③Observed species，④Shannon diversity. 

 

 

图 4  周丛生物对水稻幼苗存活率的影响 

Fig. 4  Rice seedling survival rate in the presence of periphytonVs 
control（The control represents no periphyton.  

物处理显著增加了水稻幼苗的存活率（P < 0.05），

而延边和镇江周丛生物对幼苗存活率无显著影响

（P > 0.05）。本研究进一步分析了周丛生物的存在与

水稻幼苗存活率之间的关系（表 5），皮尔森相关性

分析结果表明，周丛生物的理化性质、物种组成和

多样性与水稻幼苗存活率呈显著正相关（P < 0.01），

表明周丛生物理化性质、物种组成和多样性的差异

可能是导致不同周丛生物对水稻幼苗生长产生不同

影响的潜在因素。 

此外，通过测定水稻幼苗的根生物量、茎生物量、

根长和高度，进一步研究了周丛生物对幼苗生长状况

的影响。如图 5 所示，延边周丛生物的存在显著提高

了水稻幼苗的根生物量和根长。延边的平均根生物量

为 1.7 g，比对照组提高了 0.2 g（P<0.05）。此外，延

边周丛生物处理中幼苗根长为 14.75 cm，较对照组提

高了 4.92 cm（P<0.05）。以上结果表明周丛生物的存

在有助于水稻幼苗的生长发育。 
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图 5  周丛生物对水稻幼苗生长指标的影响 

Fig. 5  Rice root length，root biomass，shoot biomass and shoot length in the presence of periphyton vs control 

3  讨  论 

3.1  土壤理化性质是影响稻田周丛生物特征的重

要因素 

底物被认为是决定周丛生物群落组成、多样性

和功能的关键因素[22]。本研究选取了三种具有代表

性的稻田土壤（延边、鹰潭和镇江）作为周丛生物

培养的底物。其中，延边黑土是中国东北主要的土

壤类型[23]；鹰潭红壤稻田土是中国南方最重要的耕

作土地类型 [24]；镇江稻田土代表中国水稻主要产

区的太湖流域 [25]。三种水稻土的 pH 存在显著差

异（表 1），而 pH 被认为是决定土壤微生物群落组

成和多样性的关键因素 [26-27]。以往的研究也证实

并解释了土壤 pH 在微生物群落形成中的主导作

用 [26]。一种解释是，土壤 pH 可直接选择具有适应

性策略的物种，换言之，那些适应能力不太好的物

种可能在竞争中被淘汰 [28-29]。第二种可能的解释

是，土壤 pH 与土壤养分的有效性和重金属元素的 

生物有效性高度相关，这反过来又可能影响周丛生

物群落的组成[30-31]。因此，稻田土壤的理化性质可

能对周丛生物群落组成和功能产生重要影响。本研

究中不同土壤类型培养的周丛生物群落的组成和

多样性存在差异（图 1 和表 3），这可能是周丛生

物群落的适应性过程。在这个过程中周丛生物逐渐

形成了新的和稳定的微生态系统[32-33]。本研究中三

种周丛生物的碳代谢活性存在显著差异。延边和镇

江周丛生物的碳代谢活性显著高于鹰潭。造成这种

差异的原因可能是鹰潭土壤有机质含量显著低于

其他两组处理（图 2 和表 1），而土壤是周丛生物

重要的碳源，这可能导致与碳源代谢相关的微生物

丰度发生改变，进而影响了周丛生物的碳代谢活

性。此外，不同的微生物群落由于其具有竞争机制，

或者对底物的适应性不同，表现出对不同碳源的利

用强度存在一定的差异 [34]。 

3.2  周丛生物促进水稻种子萌发 

水稻种子萌发受到多种因素的影响，如 pH、温
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度和水分等[34-36]，而本研究表明周丛生物的存在也

影响了水稻种子萌发（图 3）。众所周知，周丛生物

普遍存在于稻田“土-水”界面，其广泛参与各种生

物过程，从而影响了周围环境的理化性质，特别是

pH[37]。此外，周丛生物的存在改变了表土微环境的

水热状态。Belnap 等[38]研究发现沙漠生态系统中生

物结皮使土壤表面温度最高增加 14℃，而稻田土壤

表面附着的周丛生物可看作是一种土壤生物结皮。

相关研究还发现蓝藻可吸收超过自身体积 10 倍或

更多的水分，而蓝藻是周丛生物的主要组成物种[39]。

因此，周丛生物可能是通过改变表土和种子周围的

微环境（如水热条件和 pH 等），最终促进了水稻种

子的萌发。除上述因素外，周丛生物也可能通过释放

化感物质（如吲哚乙酸 IAA 等）改变种子萌发率[39]。

诸多研究表明种子萌发具有化感物浓度依赖性，即

低浓度的相关化感物可促进种子萌发，而高浓度则

抑制种子萌发[40-41]。但是关于周丛生物如何通过化

感作用影响水稻种子萌发尚需进一步的研究。在本

研究中周丛生物的存在促进了水稻种子的萌发，这

与 Lu 等[18]的结果一致。 

3.3  周丛生物促进水稻幼苗生长 

以往的研究表明周丛生物的存在极大地促进了

水稻的生长和产量提高[15]。本研究得出了类似的结

果，周丛生物的存在促进了水稻幼苗的生长，包括

幼苗根系长度和生物量（图 5）。这可能是因为周丛

生物具有多种特殊的“集体功能”，例如，多种酶促

协同作用，活化和转化闭蓄态磷（Fe、Al、Ca 结合

态磷）和有机态氮磷。通过这些“集体功能”的协

同作用，提高了表土养分的有效性和幼苗对养分的

利用，进而促进了水稻幼苗的生长。此外，周丛生

物所致的水稻种子 α-淀粉酶活性提高（图 3b））可

能是其促进水稻幼苗生长的另一个原因。 

一些研究表明，周丛生物对植物生长有不利的

影响[18]，这与本研究的结果不同。最可能的原因是，

培养周丛生物所使用的载体不同。Lu 等[18]以生物秸

秆和生物炭材料为载体富集周丛生物，其培养的周

丛生物的群落组成、功能多样性和理化特征等与本

研究显著不同。而这些因素可能会直接影响水稻种

子萌发和生长的微环境，进而影响水稻的生长过程。

因此，载体的差异可能是其与本研究结果相反的原

因。不同载体培养的周丛生物对水稻生长的影响有

待进一步研究。 

4  结  论 

土壤类型显著影响了稻田周丛生物的群落组成

和生理生化特征，主要表现在：不同类型土壤培养

的周丛生物的理化特征、物种组成和多样性存在显

著差异，碳代谢活性显著不同。同时，周丛生物间

存在的特征差异可能在水稻种子萌发和幼苗生长过

程中产生不同影响。总体而言，周丛生物的存在促

进了水稻种子萌发，提高了种子内 α-淀粉酶的活性。

同时，周丛生物还能够促进水稻幼苗的生长，增加

幼苗生物量。因此，有效管理田间广泛存在的周丛

生物可能是调控作物生长发育的可行途径。 
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