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摘  要：广泛分布在水-土界面之间的周丛生物是稻田生态系统物质迁移和能量交换的关键热区和必经之地，但至今鲜有研

究关注稻田周丛生物的群落特征及其调控功能。为进一步了解周丛生物磷捕获功能，本研究选取我国主要稻区周丛生物，覆

盖华南地区、长江中下游地区、东北地区三个水稻种植区，利用高通量测序技术分析周丛生物群落组成结构，结合 PLS-PM

和回归分析揭示影响稻田周丛生物捕获磷的因素。结果表明，不同地区稻田土壤理化性质存在显著差异（P<0.05）。我国主

要稻区周丛生物磷捕获能力由北到南、由西向东呈现递增的趋势。不同地区稻田周丛生物群落组成差异显著（P<0.05）。在

属水平上，华南地区周丛生物以 Acinetobacter、Proteiniclasticum 等原核微生物及 Gregarina、Adriamonas 等真核微生物为优

势物种；长江中下游地区周丛生物以 Bacillus、Cloacibacterium 等原核微生物及 Gregarina、Vermamoeba 等真核微生物为主

组成；在东北地区，周丛生物由 Flavisolibacter、Anaerolinea 为优势的原核微生物和以 Adriamonas、Vermamoeba 为优势的

真核微生物组成。发现土壤理化性质（特别是土壤有机碳含量和田面水 pH）与周丛生物群落多样性存在相关性。华南地区

周丛生物中的微藻对于磷的捕获起到一定的促进作用，而东北地区周丛生物中的聚磷菌对磷的捕获有正效应。本研究通过对

全国不同地区稻田周丛生物磷捕获能力的分析，丰富了对稻田周丛生物群落组成、结构及其调控磷循环的认识，也为将来开

发生物技术回收利用稻田盈余磷提供了理论依据。 

关键词：稻田周丛生物；聚磷菌；微藻；胞外聚合物 
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Abstract: 【Objective】The periphytic biofilms widely distributed between the water-soil interface are key hot areas and 

necessary places for material migration and energy exchange in the paddy ecosystem. However, few studies have paid attention to 

the community characteristics and regulatory functions of the paddy periphytic biofilm. The purpose of this study is to further 

understand the function of periphytic biofilm biological phosphorus capture. 【Method】This study selects the periphytic biofilms 

in the main rice areas in China, covering three rice planting areas in the South China, the middle and lower reaches of the Yangtze 

River, and the Northeast China. The composition and structure of periphytic biofilms communities are analyzed using 

high-throughput sequencing technology, combined with PLS-PM and regression analysis to reveal factors affecting the capture of 

phosphorus by periphytic biofilms around the paddy field.【Result】There are significant differences in soil physical and chemical 

properties in different paddy regions (P<0.05). The phosphorus capture capacity of the periphytic biofilms in main rice regions in 

China showed an increasing trend from north to south and west to east. There are significant differences in the composition of the 

periphytic biofilms community of paddy fields in different regions (P<0.05). At the genus level, the periphytic biofilms in South 

China are dominated by prokaryotic microorganisms such as Acinetobacter and Proteiniclasticum and eukaryotic microorganisms 

such as Gregarina and Adriamonas. The periphytic biofilms in the middle and lower reaches of the Yangtze River are mainly 

prokaryotic microorganisms such as Bacillus and Cloacibacterium and eukaryotic microorganisms such as Gregarina and 

Vermamoeba. In the Northeast, periphytic biofilms are composed of prokaryotic microorganisms dominated by Flavisolibacter 

and Anaerolinea and eukaryotic microorganisms dominated by Adriamonas and Vermamoeba. It was found that the physical and 

chemical properties of soil (especially soil organic carbon and pH of floodwater) correlated with the diversity of the periphytic 

biofilms community. The microalgae in the periphytic biofilms in South China play a certain role in promoting the capture of 

phosphorus, while the phosphorus accumulating bacteria in the periphytic biofilms in the northeast have a positive effect on the 

capture of phosphorus.【Conclusion】This study provides deep insight into the understanding of the composition and structure of 

the periphytic biofilms and their regulation in the phosphorus cycle in paddy fields through analysis of the phosphorus capture 

capacity of periphytic biofilms in paddy fields in different regions of China. Also, this study provides a theoretical basis for the 

future development of biotechnology to recycle surplus phosphorous in paddy fields. 

Key words: Periphytic biofilms; Phosphorus accumulating bacteria; Microalgae; Extracellular polymeric substances 

磷是作物生长必需的营养元素，直接影响作物

生长发育和农业生产力[1]。稻田是磷肥的最大用户

之一，然而，目前我国稻田磷肥当季利用率仅为

10%～20%[2]，一定程度上限制了我国水稻的高产高

效发展。为提高水稻产量，提高磷肥施用量是有效

措施之一，但是磷肥的过度施用会导致大量磷被固

定在土壤或因地表径流、侵蚀或淋溶而损失[3-4]，造

成土壤板结和水体富营养化，危害生态系统健康和

人居环境安全[5]。因此，探索一种能够拦截与捕获

盈余磷的新理论新途径迫在眉睫。 

周丛生物是附着在淹水基质表面的微生物与非

生物物质的聚集体[6-7]，由藻类、细菌、真菌、原生

动物及后生动物等生物部分与胞外聚合物、生物碎

屑、矿物质及营养物质等非生物部分集合而成[8]。

研究表明，周丛生物在水生生态系统中发挥着重要

作用[9]。周丛生物能在 0℃至 75℃的温度下旺盛生

长[10]，对提高水体的初级生产力产生了巨大的贡献，

为一些水生生物提供了能量来源。与单一的微生物

群落相比，周丛生物具有更为复杂的群落结构和良

好的功能冗余性[11]。譬如，周丛生物可通过吸附、

降解转化等机制去除面源污染中的 Cd 和 Hg，平均

去除效率可达 79%（Cd）和 66%（Hg）[12]；周丛生

物可以通过自身代谢降解吸附的有机物，从而达到

改善生境、改善水质的目的，使得生物池生态系统

恢复到健康状态[13]。 

周丛生物广泛分布在土-水界面之间，附着生在

土壤表面[14]。大量研究表明，周丛生物的存在可改

变稻田土-水界面的理化性质与微环境，影响土-水

界面之间的氮磷等养分循环与能量流动[15-17]。比如，

Wu 等[8]发现丝状藻类和细菌促进了多层结构微孔

的形成，有利于磷的吸附和吸收；周丛生物中的微

藻光合作用会引起水体 pH 升高，导致水相中磷沉

淀[15]；周丛生物可分泌黏液分解方解石，在周丛生

物微表面形成晶体，增强对磷的吸附[8]。与此同时，
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气候、土壤理化性质、pH 等环境因素也会影响微生

物的群落组成[18-19]，进而影响周丛生物群落组成。

比如，细菌群落之间的系统发育距离与土壤 pH 和

土壤质地显著相关[20]；土壤细菌与古菌的分布差异

与土壤 pH 和土壤碳氮比相关[21]；湖水 pH 的不同导

致了周丛生物藻类组成的差异[19]。按照“组成决定

功能”的法则，不同的微生物群落组成决定了其功

能状态，影响着氮磷等养分循环和利用效率。高浓

度磷肥的施用会导致溶磷微生物的富集，从而加强

土壤磷的周转[22]；在强化生物除磷体系中，聚磷菌

与藻类共存会显著提高其除磷能力[23]，但过多的聚

糖菌会与聚磷菌形成竞争关系，从而降低了其除磷

效率；我们前期研究也发现，相比单独施用巨大芽

孢杆菌，配施小球藻后能更大程度提高土壤磷的有

效性[3]。 

因此，为了解全国不同地区稻田周丛生物对磷

元素循环的影响，本研究通过野外采样，分析了华

南地区、长江中下游地区、东北地区这三个地区稻

田周丛生物对磷的捕获量，同时借助高通量测序

Illumina HisSeq 2500 平台，揭示了这三个地区周丛

生物群落组成、结构，探究了三个地区稻田周丛生

物磷捕获差异的影响因子。这为进一步了解周丛生

物对稻田磷迁移转化行为的影响，提高稻田生态系

统中磷利用率和开发不同地区针对性的周丛生物磷

捕获技术提供了理论参考。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集与处理 

按照我国稻作区分类原则，在全国范围内选取

22 个稻田周丛生物采样点，覆盖华南地区（A）、长

江中下游地区（B）、东北地区（C）三个水稻种植

区（表 1）。每个采样点采集 10 份样品（为保证样

品的代表性，在 10 km2 范围内随机选取 10 个位置，

每个位置采集一份样品），包括田面水、周丛生物及

表层土样。用取样瓶采取田面水 100 mL，在同一区

域用小刀刮取土壤表层周丛生物 50 g，同时采集 0～

5 cm 无周丛生物的表层土样 100 g，装入塑封袋中

置于便携冰箱中，运回实验室放置于–20℃冰箱保存

备用。所有样品均在水稻移栽 7～15 d 后采集，此

时水稻植株正处于分蘖期，稻田周丛生物生物量大 

且生长活性高。 

1.2  理化性质测定 

将 采 集 的 周 丛 生 物 进 行 冷 冻 干 燥 （ –56℃ ，

48 h），土壤样品置于室内自然风干[24]。周丛生物及

土壤总有机碳（TOC）和全氮（TN）使用 C/N 分析

仪（FLASH 2000 NC Analyzer，Thermo Scientific）

测定；全磷（TP）采用高氯酸-硫酸湿热消解及钼锑

抗比色法测定；周丛生物多糖和蛋白质含量由氢氧

化 钠 提 取 周 丛 生 物 胞 外 聚 合 物 （ Extracellular 

Polymeric Substances，EPS）后，分别用蒽酮比色法

和考马斯亮蓝法测定；田面水 pH 使用 pH 计测定。 

1.3  周丛生物高通量测序 

使用土壤 DNA 提取试剂盒（FastDNA™ SPIN 

Kit for Soil，MP Biomedicals）提取周丛生物 DNA，

并用 1%的琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 浓度与纯度。

分别使用引物 515F/907R（5’-GTGCCAGCMGCCG 

CGGTAA-3’）/（5’-CCGTCAATTCMTTTRAGTTT- 

3’）和 528F/706R（5’-GCGGTAATTCCAGCTCCAA- 

3’）/（5’-AATCCRAGAATTTCACCTCT-3’）对周丛

生物 16S rRNA 及 18S rRNA 进行 PCR 扩增，将 PCR

产物纯化后在 Illumina HisSeq 2500 平台进行高通量

测序分析[25]。 

1.4  数据分析 

利用 Excel 对数据进行初处理。采用 SPSS 21.0

软件对数据进行单因素方差分析，采用 Tukey 检验

（P<0.05）分析不同地区之间的差异。利用 R 4.1.2、

GraphPad、Origin 进行数据可视化。使用 R 4.1.2 中

的 vegan 包计算周从生物物种多样性及 PCoA 主坐

标分析，利用 psych 包计算 Person 相关性。采用偏

最小二乘路径模型（PLS-PM）探索土壤理化性质、

周 丛 生 物 物 种 组 成 、 胞 外 聚 合 物 （ Extracellular 

polymeric substances，EPS）与周丛生物富集磷之间

的关系，其中路径系数和确定系数（R2）的估计由

R 4.1.2 和 plspm 包验证[26]。 

2  结 果 

2.1  稻田土壤理化性质 

不同地区稻田土壤理化性质存在显著差异（表

1）。华南地区土壤 TOC 含量为 17.78±0.92 g·kg–1，

全氮含量为 1.59±0.09 g·kg–1，全磷含量为 0.69±0.04 
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g·kg–1，土壤田面水 pH 为 6.17±0.12；长江中下游地

区土壤 TOC、全氮、全磷及土壤田面水 pH 分别为

23.16±0.67 g·kg–1 、 2.23±0.06 g·kg–1 、 0.74±0.04 

g·kg–1、7.05±0.04；东北地区土壤 TOC、全氮、全

磷 及 土 壤 田 面 水 pH 分 别 为 20.8±1.06 g·kg–1 、

1.59±0.06 g·kg–1、0.7±0.01 g·kg–1、7.29±0.09。与其

他两个地区相比，长江中下游地区土壤具有较高的

TOC 和全氮含量（P<0.05），但三个地区土壤全磷含

量差异不大。华南地区稻田田面水 pH 最低，呈现

弱酸性，与其他两个地区存在显著差异（P<0.05，

表 1）。 

2.2  周丛生物生物量及其磷含量和空间分布特征 

周丛生物主要由微生物与非生物物质（如蛋白、

多糖、核酸等有机质）组成，因此，利用周丛生物

TOC 含量和 ATP 酶活表征周丛生物生物量。结果如

图 1a 所示，华南地区和长江中下游地区周丛生物

TOC 含量显著高于东北地区周丛生物 TOC 含量

（20.78±0.75 g·kg–1，P=0.023）；图 1b 显示，华南地

区和长江中下游地区周丛生物 ATP 酶活显著高于东

北 地 区 周 丛 生 物 ATP 酶 活 （ 0.26±0.07 U·g–1 ，

P<0.05），表明华南地区和长江中下游地区周丛生物

生物量高于东北地区。 

表 1  不同地区稻田土壤理化性质 

Table 1  The physical and chemical properties of paddy soils in the studied paddy regions 

地区 

Region 

地点 

Location 

总有机碳 

TOC/

（g·kg–1） 

全氮 

TN/（g·kg–1）

全磷 

TP/（g·kg–1）
pH 

气温 

Temperature/℃ 

降水 

Precipitation/mm

海口 21.9±1.81 2.11±0.09 0.64±0.02 6.6±0.06 26.80 771.3 

台山 28.4±1.93 2.59±0.17 0.93±0.05 4.5±0.03 23.90 2371.0 

仁化 18.3±0.64 1.57±0.03 0.53±0.01 7.2±0.27 20.70 2052.1 

泉州 11.0±1.18 0.89±0.13 0.95±0.18 6.3±0.10 21.30 1086.9 

福州 13.3±0.50 1.16±0.04 0.69±0.03 6.9±0.04 20.80 1346.2 

华南地区（A） 

South China（A） 

南平 13.9±0.94 1.22±0.09 0.41±0.04 6.5±0.09 19.40 2282.9 

宜昌 16.0±0.84 1.54±0.09 0.51±0.03 7.2±0.11 16.80 745.3 

荆州 16.9±1.17 1.66±0.09 1.13±0.03 7.7±0.09 17.40 806.4 

岳阳 23.2±0.28 2.48±0.02 0.52±0.02 7.3±0.10 18.20 1265.6 

武汉 23.7±1.13 2.20±0.11 1.32±0.32 6.4±0.17 17.30 1053.3 

九江 24.5±1.91 2.16±0.14 0.49±0.06 6.5±0.06 17.40 1211.0 

鹰潭 19.3±1.45 1.67±0.14 0.42±0.02 6.9±0.11 19.10 1857.2 

池州 23.2±2.34 2.19±0.18 0.43±0.02 7.2±0.07 17.10 1008.5 

芜湖 32.8±1.85 3.07±0.18 0.90±0.03 7.3±0.17 17.50 974.8 

杭州 34.5±2.06 3.15±0.17 0.67±0.04 7.1±0.03 18.00 1634.0 

宁波 28.2±1.00 2.94±0.09 0.96±0.03 6.9±0.05 17.80 1843.8 

常熟 18.7±1.08 1.73±0.10 0.74±0.04 7.0±0.04 16.50 960.5 

长江中下游地区

（B） 

Middle and lower 

reaches of the 

Yangtze River（B） 

盐城 17.1±0.60 1.91±0.08 0.73±0.01 7.0±0.11 14.90 842.8 

丹东 13.0±0.99 1.14±0.08 0.72±0.02 6.8±0.04 10.20 839.2 

铁岭 19.3±0.82 1.58±0.05 0.60±0.01 6.7±0.04 9.49 874.7 

五常 23.6±0.96 1.82±0.07 0.73±0.02 7.3±0.30 5.88 623.5 

东北地区（C） 

Northeast  China

（C） 
齐齐哈尔 27.4±2.01 1.84±0.09 0.74±0.02 7.7±0.07 5.43 579.7 

注：平均值±标准误差（n=10）。Note：Means ± standard deviation（n=10）. 
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注：A：华南地区；B：长江中下游地区；C：东北地区。下同。Note：A：South China；B：Middle and lower reaches of the Yangtze 

River；C：Northeast China. The same below. 

 
图 1  不同地区周丛生物 TOC 含量（a）及 ATP 酶活性（b） 

Fig. 1  TOC content（a）and ATP enzyme activity（b）in periphytic biofilms in different regions 
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如图 1a 所示，在华南地区，海南、台山等南部

地区周丛生物 TOC（TOC 含量分别为 41.11±3.30 

g·kg–1、34.03±1.76 g·kg–1）显著高于福州、南平等

北部地区（TOC 含量分别为 16.15±1.31 g·kg–1、

22.99±1.83 g·kg–1，P<0.05）。在长江中下游地区，

周丛生物 TOC 沿长江由西向东呈现递增的趋势，芜

湖、杭州等下游地区 TOC 含量显著高于南昌、荆州

等上游地区（P<0.05）。在东北地区，周丛生物 TOC

由 南 向 北 递 增 ， 齐 齐 哈 尔 地 区 周 丛 生 物 TOC

（26.68±0.91 g·kg–1）显著高于丹东周丛生物 TOC 含

量（15.55±0.52 g·kg–1）。 

如图 1b 所示，华南地区海南周丛生物 ATP 酶

活显著高于南平地区（P<0.05）；长江中下游地区芜

湖、杭州地区 ATP 酶活显著高于南昌、荆州地区

（P<0.05），这与周丛生物 TOC 含量分布情况一致；

东 北 地 区 周 丛 生 物 ATP 酶 活 最 高 为 齐 齐 哈 尔

（0.31±0.07 U·g–1），显著高于其他地点周丛生物 ATP

酶活（P<0.05，图 1）。 

如图 2 所示，周丛生物磷含量从南到北呈现递减

的趋势（0.35±0.09 g·kg–1～2.24±0.33 g·kg–1）。华南地

区周丛生物磷捕获含量最高（1.06±0.09 g·kg–1），显

著 高 于 （ P<0.001 ， F=13.632 ） 长 江 中 下 游 地 区

（0.81±0.03 g·kg–1）和东北地区（0.62±0.03 g·kg–1）。 

在华南地区和东北地区，周丛生物磷捕获含量

沿采样点从南到北递减。华南地区最南部的海南采

样 点 中 稻 田 周 丛 生 物 磷 捕 获 含 量 为 2.24±0.33 

g·kg–1，而最北部的南平采样点稻田周丛生物磷捕获

含量为仅有 0.66±0.03 g·kg–1；同样，处于东北地区最

南 部 的 丹 东 采 样 点 稻 田 周 丛 生 物 磷 捕 获 含 量 为

0.87±0.03 g·kg–1，处于最北部的齐齐哈尔采样点稻田

周丛生物磷捕获含量为 0.35±0.01 g·kg–1，这与全国周

丛生物磷含量分布情况一致。而在长江中下游地区，

周丛生物磷捕获含量沿长江由西向东呈现递增的趋

势，宜昌、岳阳、九江、鹰潭等地稻田周丛生物磷捕

获含量分别为 0.65±0.02 g·kg–1、0.59±0.02 g·kg–1、

0.58±0.04 g·kg–1、0.53±0.03 g·kg–1，而相对处于下游

的芜湖、杭州、宁波等地稻田周丛生物捕获磷含量分

别 0.94±0.03 g·kg–1、1.17±0.2 g·kg–1、1.01±0.03 g·kg–1，

显著高于（P<0.05）宜昌、岳阳、九江、鹰潭等地。 

2.3  不同地区稻田周丛生物微生物群落组成 

在门分类水平，不同地区周丛生物微生物群落

组成相似（图 3a、图 3c），原核微生物主要包括变

形 菌 门 （ P r o t e o b a c t e r i a ， 3 8 . 7 % ）、 拟 杆 菌 门

（Bacteroidetes，13.2%）、绿弯菌门（Chloroflexi，

12.2%）、酸杆菌门（Acidobacteria，9.2%）、厚壁菌

门（Firmicutes，9.1%）、浮霉菌门（Planctomycetes，

3.6%）、放线菌门（Actinobacteria，3.5%）等；真核

微生物主要包括尾虫门（Cercozoa，9.8%）、纤毛虫 

 

图 2  不同地区周丛生物磷捕获含量 

Fig. 2  Phosphorus entrapment content of periphytic biofilms in different regions 
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（ Ciliophora， 9.3%）、 隐 真 菌 门 （ Cryptomycota，

8.7%）、线虫动物门（Nematoda，8.7%）、子囊菌门

（Ascomycota，5.9%）、节肢动物门（Arthropoda，

5.8%）、顶复门（Apicomplexa，3.8%）等。但在属

水平分类上，不同地区周丛生物微生物组成差异显

著。如图 3b、图 3d 所示，华南地区周丛生物原核

微生物以 Acinetobacter、Proteiniclasticum 为优势物

种，真核微生物以 Gregarina、Adriamonas 为优势物

种；长江中下游地区周丛生物原核微生物主要以

Bacillus、Cloacibacterium 为主，真核微生物主要以

Gregarina、Vermamoeba 为主；在东北地区，周丛

生物由以 Flavisolibacter、Anaerolinea 为优势的原核

微生物和以 Adriamonas、Vermamoeba 为优势的真核

微生物组成。 

 

注：图（a）、（b）分别为原核生物门水平和属水平群落组成；图（c）、（d）分别为真核生物门水平和属水平群落组成。Note：

Figures（a）and（b）show the community composition at the prokaryotic phylum level and the genus level，respectively；Figures（c）and

（d）are respectively the eukaryotic phylum level and the genus level community composition. 

 
图 3  不同地区周丛生物微生物群落组成 

Fig. 3  The composition of microbial communities of periphytic biofilms in different regions 
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周丛生物群落的丰富度和多样性在不同区域

内有所差异。Shannon 指数反映物种群落的多样

性，由图 4 可知，东北地区周丛生物原核微生物

与真核微生物的 Shannon 指数显著高于其他两个

地区（P<0.05），而华南地区和长江中下游地区周

丛生物微生物的 Shannon 指数之间无显著性差异。

Chao1 指数反映物种丰富度，由图 4a 所示，周丛

生物原核微生物 Chao1 指数由南向北呈现递增的

趋势，东北地区最高，并显著高于其他两个地区

（P<0.05）。  

为进一步探究不同地区稻田周丛生物微生物群

落组成差异，利用主坐标分析（PCoA）对三个地区

周丛生物群落的相似性进行二维分析，并用置换多

元方差分析（PERMANOVA）对结果进行显著性统

计。结果表明，三个地区周丛生物群落组成差异显

著（P<0.05，图 5）。如图 5a，华南地区与东北地区

周丛生物原核微生物群落差异显著（P<0.05），第一

主成分（PC1）和第二主成分（PC2）分别可以解释

所有变量的 22.75%和 11.74%；图 5b 表示三个地区

周丛生物真核微生物群落组成之间的差异，第一主

成分（PC1）和第二主成分（PC2）分别可以解释所

有变量的 11.12%和 8.26%。 

研究表明，周丛生物捕获磷含量与微藻与聚磷

菌相关[14]。进一步分析稻田周丛生物微藻与聚磷菌

的分布，结果表明，聚磷菌中相对丰度最高的是不动

杆菌属（Acinetobacter），占所有聚磷菌相对丰度 1/2 

 

图 4  周丛生物原核微生物（a）与真核微生物（b）群落多样性和丰富度 

Fig. 4  Diversity and abundance of the communities of prokaryotic microorganisms（a）and eukaryotic microorganisms（b）in periphytic biofilms 

 

图 5  周丛生物微生物群落结构 PCoA 分析 

Fig. 5  PCoA analysis of the microbial community structure of periphytic biofilms 
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以上，长江中下游地区该菌相对丰度最高，为 73.2%

（图 6a）。东北地区丛毛单胞菌属（Comamonas）和

假单胞菌属（Pseudomonas）相对丰度显著高于其他

两个地区。伯克氏菌属（Burkholderia）在华南地区

相对丰度最高，约为其他地区的 2 倍。周丛生物藻

类组成如图 6b 所示，棕鞭藻属（Ochromonas）、鞘

丝藻属（Leptolyngbya）、微囊藻属（Microcystis）是 

周丛生物中相对丰度最高的三个属，三者累计占微

藻类 1/2 以上。其中，棕鞭藻属（Ochromonas）在

东北地区相对丰度最高，达到 41.7%。菱板藻属

（Hantzschia）在长江中下游地区的相对丰度要显著

高于其他两个地区。真眼点藻属（Eustigmatos）在

华南地区相对丰度最高，约为长江中下游地区的 3

倍，东北地区的 15 倍。 

2.4  土壤理化性质与周丛生物群落多样性的相

关性 

如表 2 所示，华南地区土壤 TOC 和田面水 pH

与周丛生物群落多样性呈现显著负相关，但田面水 

 

图 6  华南地区（A）、长江中下游地区（B）、东北地区（C）周丛生物聚磷菌（a）和微藻（b）群落组成 

Fig. 6  The community composition of PAOs（a）and microalgae（b）of periphytic biofilms in South China（A），the middle and lower reaches 

of the Yangtze River（B）and Northeast China（C） 

表 2  土壤理化性质与周丛生物群落多样性的皮尔森相关性 

Table 2  Pearson’s correlation coefficients for soil chemical properties and periphytic biofilms microbial diversity 

地区 

Region 

土壤理化性质 

Soil chemical 

properties 

原核微生物多样性

Diversity of 

prokaryote 

真核微生物多样性

Diversity of 

eukaryote 

聚磷菌多样性 

Diversity of  

PAOs 

微藻多样性 

Diversity of 

microalgae 

pH –0.34 –0.47* 0.22 0.04 

TOC –0.47* –0.47* –0.7** –0.06 

TN –0.51* –0.5* –0.66** 0 

华南地区（A） 

South China（A） 

TP 0.4 0.41 –0.23 0.1 

pH 0.1 0.06 –0.32 0.38* 

TOC –0.34* –0.51** –0.24 –0.28 

TN –0.24 –0.44** –0.19 –0.27 

长江中下游地区（B） 

Middle and lower reaches 

of the Yangtze River（B） 
TP 0.24 0.05 –0.37* –0.54*** 

pH 0.08 0.1 –0.3 0.11 

TOC 0.24 0.66* –0.54 –0.52 

TN –0.42 0.75** –0.58* –0.6* 

东北地区（C） 

Northeast China（C） 

TP –0.01 –0.32 –0.55 0.12 

注：*P<0.05，**P<0.01，***P<0.001。Note：*P<0.05，**P<0.01；***P<0.001. 
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pH 对聚磷菌和微藻的多样性有正向作用；在长江中 

下游地区，土壤田面水 pH 对周丛生物群落有正向

影响，特别是对微藻多样性正向影响较为显著；在

东北地区，土壤田面水 pH 对周丛生物群落有正向

作用，但并不显著，而土壤 TOC 与真核微生物多样

性呈现显著正相关。 

2.5  周丛生物磷捕获影响因素 

胞外聚合物（EPS）中蛋白含量占比较大，利

用 线 性回 归分 析 不同 地区 聚 磷菌 （Polyphosphate 

accumulating organisms，PAOs）及微藻多样性和 EPS

蛋白含量对周丛生物磷捕获能力的影响。如图 7 所

示，在华南地区周丛生物中聚磷菌的多样性与其磷

捕获量呈现弱负相关，而随着微藻多样性和 EPS 蛋

白含量的增加，周丛生物磷捕获含量也增加；长江

中下游地区，EPS 蛋白、聚磷菌和微藻的多样性与

周丛生物磷捕获量相关性不明显；东北地区，聚磷

菌多样性和 EPS 蛋白与周丛生物捕获磷能力具有正

相关，微藻多样性与其捕获磷能力呈现弱负相关。 

 

注：聚磷菌与微藻多样性利用其 Shannon 指数表示，EPS 指标采用其蛋白含量表征。Note：The diversity of PAOs and microalgae 

are expressed by their Shannon index，the EPS index is characterized by their protein content. 

 
图 7  聚磷菌多样性、微藻多样性、EPS 与周丛生物磷捕获量的回归分析 

Fig. 7  Regression analysis of PAOs diversity，microalga diversity and EPS content to phosphorus entrapment content of periphytic biofilms  

环境因子、微生物群落组成、胞外聚合物等因

素均可直接或间接影响周丛生物磷捕获能力。因此，

为探究不同地区周丛生物捕获磷能力，将土壤、稻

田田面水、聚磷菌与微藻的多样性、周丛生物胞外
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聚合物作为影响因子，利用偏最小二乘路径模型

（PLS-PM）分析评估这五个因子对周丛生物富集磷

能力直接或间接的影响。 

如图 8 所示，在华南地区（模型拟合度 GOF= 

0.525，模型可靠[27]），微藻和胞外聚合物对周丛生

物捕获磷能力具有较强的直接正效应，其影响周丛

生物富集磷的路径系数分别为 0.261 和 0.155，而

聚磷菌对周丛生物富集磷具有负影响作用，其路径

系数为–0.248。土壤和稻田田面水通过影响聚磷菌

与微藻的群落组成而间接地影响周丛生物富集磷

能力。总体而言，土壤因子促进了华南地区周丛生

物磷的富集，而稻田田面水抑制了周丛生物磷的富

集。在长江中下游地区（GOF=0.434，模型可靠），

胞外聚合物是周丛生物富集磷能力的最直接正向

驱动因素，其路径系数为 0.134。而在此地区，聚

磷菌和微藻影响周丛生物磷富集的路径系数分别

为–0.257 和–0.221，影响效应为负。土壤和稻田田

面水影响周丛生物磷富集的间接路径系数分别为 

 

注：土壤指标以土壤 TOC 表征[28]，田面水指标以田面水 pH 表征，聚磷菌及微藻指标分别以其多样性 Shannon 指数表征，EPS

指标以其蛋白含量表征。红线表示正向效应，黑线表示负向效应，线条宽度表示直接效应强度，线条越宽直接效应越强。线上数字

为直接效应路径系数。R2 为周丛生物磷捕获（PTP）决定系数，GOF 为模型拟合度。*P<0.05，**P<0.01，***P<0.001。Note：The soil 

index is characterized by soil total organic carbon[28]，the floodwater index is characterized by the pH of the floodwater，the phosphorus 

accumulating bacteria and microalgae are characterized by their diversity Shannon index，and the EPS index is characterized by their protein 

content. The red line represents the positive effect，the black line represents the negative effect，the width of the line represents the strength of 

the direct effect，and the wider the line，the stronger the direct effect. The numbers on the line are the path coefficients of direct effect. R2 is 

the phosphorus entrapment content of periphytic biofilms. GOF is the model fit. *P<0.05，**P<0.01；***P<0.001. 

 
图 8  稻田周丛生物磷捕获含量影响因素的偏最小二乘路径模型分析 

Fig. 8  Partial Least Squares Path Model（PLS-PM）analysis of factors affecting phosphorus entrapment content of paddy periphytic biofilms 
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–0.069 和 0.072（表 3）。在气候较为严寒的东北地

区（GOF=0.384，模型可靠），聚磷菌和胞外聚合

物是影响该地区周丛生物富集磷能力的最直接正

向效应。与华南地区相反，东北地区的微藻对周丛

生物磷富集能力影响为负。土壤因子通过间接途径

对周丛生物富集磷能力产生负影响，其间接路径系

数为–0.038，而稻田田面水间接促进了周丛生物磷

的富集。 

表 3  PLS-PM 模型路径直接效应、间接效应及总效应 

Table 3  Direct effect，indirect effect and the total effect of the PLS-PM model 

A B C 

路径 

Path 

直接效应 

Direct 

effect 

间接效应 

Indirect 

effect 

总效应

Total 

effect 

直接效应

Direct 

effect 

间接效应

Indirect 

effect 

总效应

Total 

effect 

直接效应 

Direct 

effect 

间接效应 

Indirect 

effect 

总效应

Total 

effect 

土壤往田面水① –0.543 0.000 –0.543 –0.167 0.000 –0.167 –0.221 0.000 –0.221 

土壤往聚磷菌② 0.095 0.035 0.130 0.191 0.040 0.231 0.045 0.062 0.107 

土壤往微藻③ 0.416 0.138 0.554 0.065 0.027 0.092 0.57 –0.034 0.536 

土壤往胞外聚合物④ 0.000 –0.280 –0.280 0.000 0.093 0.093 0.000 –0.083 –0.083 

土壤往周丛生物磷捕获⑤ 0.000 0.110 0.110 0.000 –0.069 –0.069 0.000 –0.038 –0.038 

田面水往聚磷菌⑥ 0.064 0.000 0.064 –0.239 0.000 –0.239 0.279 0.000 0.279 

田面水往微藻⑦ –0.275 –0.012 –0.287 –0.087 –0.012 –0.099 0.152 0.006 0.158 

田面水往胞外聚合物⑧ 0.000 0.148 0.148 0.000 –0.082 –0.082 0.000 –0.010 –0.010 

田面水往周丛生物磷捕获⑨ 0.000 –0.068 –0.068 0.000 0.072 0.072 0.000 0.057 0.057 

聚磷菌往微藻⑩ –0.186 0.000 –0.186 0.052 0.000 0.052 0.022 0.000 0.022 

聚磷菌往胞外聚合物⑪ 0.036 0.095 0.131 0.324 0.002 0.326 0.053 0.003 0.056 

聚磷菌往周丛生物磷捕获⑫ –0.248 –0.028 –0.276 –0.257 0.032 –0.225 0.299 0.004 0.303 

微藻往胞外聚合物⑬ –0.509 0.000 –0.509 0.044 0.000 0.044 –0.154 0.000 –0.154 

微藻往周丛生物磷捕获⑭ 0.261 0.079 0.340 –0.221 0.006 –0.215 –0.155 0.023 –0.132 

胞外聚合物往周丛生物磷

捕获⑮ 
0.155 0.000 0.155 0.134 0.000 0.134 0.149 0.000 0.149 

① Soil to floodwater；② Soil to PAOs；③ Soil to microalage；④ Soil to EPS；⑤ Soil to PTP；⑥ Floodwater to PAOs；⑦ Floodwater 

to microalgae；⑧ Floodwater to EPS；⑨ Floodwater to PTP；⑩ PAOs to microalage；⑪ PAOs to EPS；⑫ PAOs to PTP；⑬ Microalage 

to EPS；⑭ Microalage to PTP；⑮ EPS to PTP. 

 

3  讨  论 

3.1  土壤理化因子影响了周丛生物群落组成 

本研究通过高通量测序分析，探究了不同地区稻

田周丛生物群落结构组成。以往研究证明，pH 和土

壤 TOC 是影响土壤微生物群落组成的重要因素[29-30]。

三个地区稻田土壤田面水 pH 与土壤 TOC 存在差

异，这可能也是导致附着在土水界面周丛生物群落

组成差异的重要因素。刘有华等[31]发现聚磷菌 P6-1

在 pH 6.7 的条件下生长情况与除磷效果最佳；徐烨 

等[32]研究证明了聚磷菌 JPA1 菌株最适扩增培养 pH

为 6.5。华南地区稻田土壤田面水 pH 值偏低，这可

能促进了耐酸性聚磷菌的生长，从而导致此地区周

丛生物聚磷菌群落多样性的增加，继而影响周丛生

物捕获磷能力。但目前已知的绝大数细菌均适宜在

中性环境（pH 7.0）中生存，这可能是导致华南地

区周丛生物群落多样性较低的原因。土壤 TOC 是周

丛生物群落组成及其多样性变化的核心因素[28]。土

壤 TOC 能为细菌代谢提供必需的能量，并限制有机

磷的矿化[33]；有机碳的供应还会引发藻类多样性的 
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改变，尤其是对绿藻多样性有显著正相关，与周丛

生物 EPS 含量也呈显著相关性[28]。因此，可以认为，

三个地区土壤 TOC 的差异引起了其周丛生物细菌

和藻类群落的组成差异。 

3.2  不同地区影响周丛生物磷捕获能力的因素存

在差异 

聚磷菌（PAOs）能通过吸收周围环境中多余的

磷[34]，将磷转化为自身结构和功能大分子或储能材

料，从而达到吸附磷的目的。在有氧气存在时，聚磷

菌细胞内聚羟基链烷酸酯（Poly-hydroxyalkanoate，

PHA）裂解酶基因被激活，合成 PHA 裂解酶，储存在

细胞内的 PHA 被代谢并释放能量，同时利用从外界水

环境中吸收的磷酸盐合成多聚磷酸盐（Polyphosphate，

Poly-p）[35]。在东北地区，聚磷菌群落的多样性与

周丛生物磷捕获能力存在一定的正相关，因此可以

推测聚磷菌吸收稻田中多余的磷元素是周丛生物富

集磷的可能原因之一。 

藻类能够有效地将营养元素（包括磷）从城市

污水转移到藻类生物质[36]；微藻可以诱导磷酸酶吸

收外界的有机磷，也会合成高亲和力的无机磷转运

蛋白来辅助无机磷的吸收[37]；在无机磷过量的情况

下，微藻可以吸收过量的磷并以不溶性多磷酸的形

式沉积，用于在无机磷缺乏时的细胞代谢[38-39]。在

华南地区，微藻群落的多样性影响周丛生物磷捕获

能力的路径系数为 0.261，呈现一定的正相关，因此

可以认为，相较于聚磷菌，华南地区周丛生物中微

藻群落多样性可能是磷富集的驱动因素之一。 

胞外聚合物（EPS）是由细菌、微藻等分泌的

脂质、蛋白质、核酸及多糖[40]等，混合外界环境有

机物而组成的化合物。根据我们前期研究发现，EPS

是周丛生物重要的磷储存库[41-42]，占周丛生物总磷

含量的约 50%。EPS 中蛋白质上常见的官能团，如

带正电荷的季胺（NH4
+）和叔胺（NH3

+），这些官

能团能与带负电荷的磷酸盐结合，从而达到捕获磷

的效果[42]。EPS 中也有带负电荷的官能团[17]（如羧

基、磷酰基、巯基、酚基和羟基），这些可以与金属

阳离子（如 Mg2+、Al3+、Ca2+、Fe3+、Fe2+、Mn2+）

结合并在 EPS 中形成矿物沉淀[42]，而矿物与磷酸盐

可以形成磷酸盐矿物沉淀（如羟基磷灰石和鸟粪

石）。前期团队试验验证 EPS 是周丛生物捕获磷的

重要因素之一，根据回归及 PLS-PM 分析显示 EPS

含量与周丛生物磷捕获量呈微弱的正相关关系，这

可能是由于稻田中调查的其他土水影响因子作为磷

捕获的主导因素，而且不同地理环境条件下周丛生

物的 EPS 组分和性质差异很大，具体原因有待后续

进一步深入验证。 

4  结  论 

我国主要稻区周丛生物微生物群落组成和结构

差异明显，显著受到土壤理化性质的影响，尤其是

土壤 TOC 和田面水 pH 与周丛生物微生物群落多样

性呈现明显的相关性。不同的微生物群落组成也导

致了周丛生物对磷捕获能力的差异，在全国范围内

周丛生物磷的捕获能力由南到北呈现递减趋势。根

据回归分析及 PLS-PM 结果显示，华南地区微藻与

周丛生物磷捕获可能存在一定的正相关关系，长江

中下游地区微藻、聚磷菌和 EPS 含量与周丛生物磷

捕获量均无显著的相关性，在东北地区周丛生物

EPS 和聚磷菌可能对磷的捕获起到一定的作用。研

究结果揭示了不同稻区周丛生物磷捕获能力的差异

及其影响因素，可为稻田磷肥高效利用、微生物磷

捕获技术开发和可持续农业生态管理模式的发展提

供理论基础。 
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