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[bookmark: OLE_LINK3]摘 要：水稻根际独特的微氧生境是影响污染物迁移转化的关键区域。然而，通过调控根际微氧环境以阻控镉（Cd）和菲的化学与微生物协同机制尚不明确。为此，本研究以中稻黄华占为对象，通过盆栽试验中插入塑料滴管的方式提升根际溶解氧含量，探究其对水稻吸收Cd和菲的阻控机制。结果表明，根际氧含量增加（最大提高1.7倍）显著降低了水稻糙米中Cd（24.2%~61.1%）和菲（26.1%~50.6%）的累积。首先，微氧环境的改善促进了水稻根表无定形态铁氧化物（铁膜）的形成（最大增加1.5倍），进而强化了对Cd和菲的吸附固定，构建了阻控污染物吸收的根系屏障。此外，好氧环境重塑了根际微生物群落结构，形成了以Sphingomonas sp.（鞘氨醇单胞菌属）和Mycobacterium sp.（分枝杆菌属）等为核心的功能菌群，其中Cd抗性和多环芳烃降解基因丰度提升了2.2倍~5.6倍，强化了微生物对Cd的生物固定和对菲的生物降解。冗余分析进一步证实，溶解氧是驱动微生物群落演替并影响污染物形态的关键环境因子。综上，本研究证实改善微氧环境能促进根系铁膜和根际功能菌群的形成，协同阻控水稻对Cd和菲的吸收，为污染农田的安全利用提供了新的理论依据和技术途径。
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The Mechanism of Micro-aerobic Habitat Alteration in Controlling Rice Cadmium and Phenanthrene Uptake
ZHANG Qiming1, WU Chen1, YI Shengwei1, CHEN Mingjie1, PENG Guanwei1, WU Michuan1, XIE Yunhe2, WU Yujun1, LI Feng1†
（1. Hunan Provincial University Key Laboratory for Environmental and Ecological Health, College of Environment and Resources, Xiangtan University, Xiangtan, Hunan 411105, China; 2. Hunan Institute of Farmland and Agricultural Environment and Ecology,Changsha 410125, China）
[bookmark: _Hlk210482975]Abstract: 【Objective】The unique micro-oxygen environment of the rice rhizosphere constitutes a critical hotspot that governs the transport and transformation of pollutants. However, the chemical-microbial mechanisms for absorbing cadmium（Cd） and phenanthrene uptake by manipulation of the rhizosphere micro-oxygen environment are still unclear. 【Method】This study conducted a pot experiment using the mid-season rice cultivar 'Huanghuazhan'. The dissolved oxygen content in the rhizosphere was elevated by inserting plastic droppers to investigate the mechanisms by which this modulated micro-oxygen environment inhibits the uptake of Cd and phenanthrene in rice. 【Result】The results indicated that the increased rhizospheric oxygen content （up to 1.7-fold） led to reductions in the accumulation of Cd （24.2%–61.1%） and phenanthrene （26.1%–50.6%） in rice. First, the increased oxygen content in the rice rhizosphere promoted the formation of Amorphous Ferric Iron Phosphate （AFIP-Fe） on the root surface （up to a 1.5-fold increase）. This enhancement thereby strengthened the adsorption and sequestration of Cd and phenanthrene, constructing a root barrier that effectively impeded pollutant uptake. Secondly, the aerobic environment reshaped the rhizospheric microbial community structure, forming a functional microbiota dominated by core functional flora such as Sphingomonas sp. and Mycobacterium sp. Consequently, the abundance of genes related to Cd resistance and polycyclic aromatic hydrocarbon （PAH） degradation increased by 2.2 to 5.6-fold, which enhanced the microbial-mediated bio-immobilization of Cd and the biodegradation of phenanthrene. Redundancy analysis （RDA） showed that dissolved oxygen was the key environmental factor driving microbial community succession and influencing the forms of pollutants. 【Conclusion】In conclusion, this study confirms that improving the micro-oxygen environment promotes the formation of root iron plaque and functional rhizosphere microbiota, which synergistically acted to inhibit the uptake of Cd and phenanthrene in rice. These findings provide a novel theoretical basis and a potential technical approach for the safe utilization of contaminated farmland.
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近年来，工业化、城镇化的快速发展使土壤污染呈现出重金属-有机复合污染趋势[1-5]。污染物通过多种方式进入环境，例如化石燃料燃烧、化肥和农药施用、污水灌溉等，最终大气和水体中的污染物通过干湿沉降和渗透作用进入土壤[6-7]。由于土壤颗粒的独特理化性质，污染物易在土壤中赋存[8-11]，导致土壤成为复合污染的汇。其中镉（Cd）和菲作为代表性污染物，在耕地土壤中普遍存在。全国耕地土壤中Cd含量为0.01~5.50 mg·kg-1，而东部沿海地区多环芳烃（PAHs）的平均含量为1172.7 μg·kg-1，严重威胁着土壤生态和人类健康[12-13]。
[bookmark: _Hlk205746457]土壤原位修复技术包括物理修复、化学修复、植物修复和微生物修复。主要通过施加土壤改良剂、采用超积累植物，或改变土壤理化性质以实现低成本、低环境扰动的修复[14-15]。稻田独特的水分管理造成了土壤厌氧的环境特性[16]。水稻通过根系泌氧作用（ROL）[17]和径向氧损失在根系表面形成一层微氧层[18]，该过程影响了水稻根际氧化还原电位（Eh）、pH和微生物群落丰度[19]。此外，通过氧化亚铁离子形成根表铁膜吸附Cd和菲，协同降低Cd和菲的生物有效性[20]。受ROL影响，根际微氧环境并不稳定，会随着昼夜波动，并伴随着根际铁锰的溶解导致Cd的再活化[21]。主动调控微氧生境以优化污染物阻控效果，成为当前研究的关键挑战。根际微生物群落的ROL作用在污染物转化中发挥关键作用：好氧型Fe（II）氧化菌通过ROL提供的氧气将Fe2+氧化为Fe3+沉淀，促进Cd的共沉淀；而厌氧型硫酸盐还原菌在厌氧条件下生成硫化物（S2-），通过形成CdS沉淀固定Cd[22-23]。改变土壤氧含量可以调控微生物-植物-土壤界面过程，有效降低污染物的环境效应，维持土壤功能[24]。在水培条件下，通过UFB纳米气泡发生器向营养液中泵氧，使根系和地上部的砷（As）含量分别降低了12.5%和46.4%[25]；向水稻田土壤中添加负载纳米气泡的生物质炭和矿物质均能有效降低水稻中的As[26-28]；插入塑料滴管向土壤中通气作为水稻栽培技术创新，塑料管表面诱导的氧化铁层富集了土壤中1.8%的总As[29]。这些研究证明了改变水稻根际微氧环境能有效降低水稻吸收和积累有害污染物，但是潜在的作用机制没有得到充分揭示。
为此，本研究通过在水稻根际土壤中插入改良的塑料滴管，探讨水稻根际微氧环境的改变对水稻根际Eh、pH等土壤理化性质、铁膜形成以及根际微生物群落影响及其机制，以探寻人工调控水稻根际微氧环境降低水稻根系对Cd和菲吸收的方法。
1材料与方法
1.1供试材料
[bookmark: _Hlk205745903][bookmark: _Hlk205744849]氯化镉（CdCl2，99%）和菲（Phenanthrene，97%）纯度为分析纯，购自上海阿拉丁生化科技股份有限公司；无机试剂均为分析纯，购自湖南汇虹试剂有限公司；甲醇、二氯甲烷和乙腈等有机试剂均为色谱纯，购自上海麦克林生化科技股份有限公司；供试水稻品种选用湖南地区主栽中稻品种“黄华占”，种子购自湖南金色农丰种业有限公司。挑选饱满的水稻种子用10%的H2O2浸泡30 min，然后在30℃黑暗条件下的智能人工气候箱中用超纯水浸泡催芽。经过4 d种子萌发，将育苗盘中的超纯水更换为水稻营养液，pH调节为5.5。培养条件设置为：温度为25℃，光照12 h，黑暗12 h，光照强度为8000 Lux，湿度为80%，每3天更换一次水稻营养液。盆栽试验于湘潭大学开展，供试土壤取自益阳桃江县水稻田，土壤基本理化性质如下：pH 7.0，有机质12.6 g·kg-1，有效磷25.5 mg·kg-1，速效钾60.4 g·kg-1，铵态氮16.4 mg·kg-1，Cd 0.67 mg·kg-1，菲 0.17 mg·kg-1。
1.2水稻盆栽试验
如图1所示，将塑料滴管上下开口使空气能有效通过，并在侧面均匀开孔加强根际土壤气体和空气的交换。通过设置不同插管深度改变水稻根际微氧生境，根据水稻根系生长范围，设计插管深度分别为10 cm（D1）、15 cm（D2）、20 cm（D3）和25 cm（D4），将滴管垂直插入水稻根系并在土平面上预留5 cm便于气体交换，同时设置不插管组作为对照组（CK）。分别于分蘖期、拔节期、抽穗期、成熟期收集水稻，并通过抖土法收集根际2 mm土壤，将土壤分为两份，一份自然风干后过60目筛，用于测定理化性质，一份储存于-80℃冰箱用于高通量测序。
[image: ]
注：D1、D2、D3、D4分别为不同插管深度处理，CK为空白对照组。Note: D1, D2, D3, and D4 represent treatments with different tube insertion depths, while CK denotes the blank control group.
图1 试验示意图
Fig.1 Schematic diagram of the experiment
1.3样品中Cd的提取和测定
采用微波消解法提取土壤和水稻样本中的总Cd。对于土壤样本，称取0.2 g土壤样本加入到消解罐中，加入6 mL HNO3、2 mL HF和2 mL HCl，150℃消解10 min，180℃消解5 min，210℃消解30 min，加入1 mL HClO4后在电加热板上赶酸至1 mL以下，定容至50 mL，过0.22 μm滤膜后待测；对于水稻样本，称取0.2 g水稻根际样本加入到消解罐中，加入8 mL HNO3，120℃预加热，于130℃消解8 min，150℃消解5 min，180℃消解30 min，定容至50 mL，过滤后待测。
按照以下方法提取水稻根表不同形态Cd[29]。称取0.2 g新鲜水稻根样本，加入50 mL的0.175 mol·L-1 （NH4）2C2O4和0.1 mol·L-1 H2C2O4缓冲溶液（pH 4.0），浸泡3 h，提取新鲜根表无定形部分铁斑中的Cd含量；然后将提取后的水稻根取出用超纯水清洗干净，加入50 mL的DCB溶液（0.03 mol·L-1 Na3C6H5O7-2H2O、0.125 mol·L-1 NaHCO3 和 0.06 mol·L-1 Na2S2O4）提取根表定形部分铁斑中的Cd含量，浸泡3 h；最后将去除铁斑的水稻根用超纯水清洗干净，烘干至恒重后进行微波消解，获得根中残渣态Cd。
使用ICP-MS分析样本中Cd的含量，采用多元素标准溶液（GNM-M261141-2013）建立了校准曲线。为确保结果的准确性，采用铑（Rh）和铼（Re）元素作为内标，二者的回收率为85%~110%。对标准物质GBW07426和GBW10045按照样本同样的方法进行处理来评估样本中Cd的提取效率，Cd的回收率为91.36%~112.06%。
1.4样品中菲的提取与测定
准确称取0.2 g样品置于带有聚四氟乙烯盖的棕色玻璃瓶中。向瓶中加入10 mL正己烷和二氯甲烷混合液（1:1，v/v），涡旋30 s，4℃超声萃取30 min，3500 r·min-1离心15 min，收集萃取液，重复3次，合并萃取液，然后在氮吹仪上浓缩至1.0 mL。将浓缩液移入硅胶柱中，用1.0 mL正己烷洗涤玻璃瓶，然后将洗涤液移入硅胶柱中。用10 mL正己烷和二氯甲烷混合液（1:1，v/v）洗脱，洗脱液用氮吹浓缩至1.0 mL，加入3.0 mL乙腈，再浓缩至1.0 mL以下，将溶剂完全置换为乙腈，最后用乙腈定容至2.0 mL，用0.22 μm有机滤膜过滤至棕色液相小瓶中，待测。
使用HPLC分析样本中菲的含量。测试参数为：色谱柱为250 × 4.6 mm Luna 5 µm C18；流动相为70%乙腈和30%超纯水；流速为1.0 mL·min-1；温度为30°C；进样量为20 μL；菲的紫外吸收波长为254 nm，激发波长为254 nm，发射波长为350 nm；总运行时间15 min。为确保结果的准确性，在石英砂中添加1.0 mg·kg-1 的菲按照与样本同样的处理步骤来评估样本中菲的提取效率，菲的回收率为86.22%~93.25%。
1.5土壤微生物群落结构分析
将D2处理组的根际土壤和根表铁斑样本送至深圳微科盟科技有限公司采用16s rDNA高通量测序技术，分析根际土壤微生物群落结构。首先对原始测序数据进行质量控制，去除低质量序列和引物污染序列。后使用Qiime2软件中的DADA2插件对序列进行质量控制、去噪拼接，去除嵌合体，形成OTU（扩增特征序列）。通过Silva数据库对OTU进行分类学注释，获得从门到属水平的物种组成，并进一步计算α和β多样性指数。
1.6 qPCR分析
利用实时荧光定量PCR （qPCR）对根际土壤和根表铁斑总DNA中耐Cd基因（czcC和cadA）和菲降解基因（pahE4和pahE1）进行定量分析，引物序列见表1。
表1 PCR引物及其序列
Table 1 PCR primers and sequences
	功能基因Functional gene
	正向引物 （5’-3’）
Forward primer
	反向引物 （5’-3’）
Reverse primer
	退火温度Annealing temperature

	czcC
	TGCCCGTGCTCGACAG
	GCCTGCAGCTGAACGC
	56℃

	czcB
	AGATCCGCTTCAACGAAGAC
	CCCTTCTTCACGTTCTGGC
	58℃

	cadA
	CGCTGTCGAAGCCCTCATAC
	CCTTCATGCCTACATCGTTCA
	60℃

	pahE4
	TGGTGCGYGAYGGBGYCGA
	GGCGTGCGGGTTSTSRTARAYCA
	53℃

	pahE1
	TGCGGCGGGTGTNAAYGGNAT
	CCTGAGGAATCTCGGACATYTSTGCCCARAA
	53℃


1.7数据处理
使用Excel 2019对数据进行基本处理，使用 SPSS Statistics 27.0 对各处理数据进行统计分析，使用图基检验（Tukey）（P<0.05）方法来检验各处理之间是否存在显著性差异。利用 QIIME2 计算各处理的物种群落结构、多样性（Chao1）等指标。利用R语言（version 3.3.1）绘制图表。
2结 果
2.1插管对土壤理化性质的影响
[bookmark: OLE_LINK2]由表2可知，插管可以显著改变根际微氧环境。与对照组相比，不同插管深度处理组均能有效增加土壤中DO的含量，并显著增加根际土壤中Fe和SOM的含量。改变根际微氧环境对水稻根际土壤的pH产生扰动。试验结果表明，插管作为调节水稻微氧结构变化的手段，有效驱动水稻根际土壤理化性质的改变。
表2 改变根际微氧环境对土壤理化性质的影响
Table 2 Effects of altering rhizosphere micro-oxygen environment on soil physicochemical properties 
	处理Treatment 
	Fe /（mg·kg-1）
	pH
	土壤有机质
SOM/（g·kg-1）
	溶解氧含量
DO/（g·kg-1）

	CK
	10.71
	5.34
	24.52
	0.94

	D1
	15.76
	5.32
	23.65
	1.25

	D2
	10.50
	5.41
	27.76
	1.63

	D3
	12.31
	5.4
	25.12
	0.96

	D4
	12.58
	5.32
	23.74
	1.45


2.2插管对成熟期水稻地上组织中Cd和菲含量的影响
[bookmark: _Hlk210478326]如图2所示，调节根际微氧环境能显著降低水稻成熟期糙米中Cd和菲含量，插管后糙米中Cd的含量为0.10~0.53 mg·kg-1，菲含量为0.045~0.091 mg·kg-1（图2a）。与对照组相比，处理组糙米中Cd含量下降了24.2%~61.1%（P<0.05），菲含量下降了26.1%~50.6%。插入深度为15 cm（D2）组中Cd和菲含量下降幅度最大，糙米中Cd平均含量为0.20 mg·kg-1，菲含量为0.045 mg·kg-1。相较于对照组（CK），不同插管深度处理组水稻茎、叶、稻壳中Cd含量显著上升（图2b），水稻茎中菲含量显著上升（图2c），可能是根部污染物向上部迁移转运致使水稻茎、叶中Cd和菲含量上升。

[bookmark: _GoBack][image: ]
注：图中不同小写字母表示处理间在 P < 0.05 水平上存在显著差异。Note: Different lowercase letters above the bars indicate significant differences among treatments at the level of P < 0.05.
图2 不同插管深度处理中成熟期糙米中Cd和菲含量（a）、水稻根系中Cd（b）和菲含量（c）
Fig.2 Contents of Cd and phenanthrene in rice brown rice at mature stage （a）, contents of Cd （b） and phenanthrene in rice roots （c）
2.3改变水稻根际微氧环境，促进根表铁膜影响水稻根际土壤Cd和菲的赋存形态
如图3a和图3b所示，相较于CK组，不同深度插管处理下成熟期水稻根系中Cd和菲含量显著升高。进行插管处理后，成熟期水稻根系无定形态Cd（AFIP-Cd）含量上升13.3%~46.4%（P<0.05），根系中菲含量升高8.8%~41.0%（P<0.05），该现象与水稻氧化还原电位改变后影响水稻根表铁斑形成有关，如图3c所示，根际不同深度插管处理下水稻根表无定形态Fe含量显著上升，最高升至CK组1.47倍。结果表明不同深度插管处理所致的Cd和菲在水稻根部的积累与水稻根部Fe的行为显著相关。
如图3d所示，相比于CK组，不同插管深度处理组中根际土壤总Cd和菲呈现下降趋势，D1、D3、D4处理总Cd含量分别下降9.4%、18.8%、14.0%，D2和D4组根际土壤中总菲含量分别下降了1.5%和6.2%，其他组变化不明显，可能与土壤空间异质性相关。插管处理改变了水稻根际土壤中Cd和菲的赋存形态，生物有效性降低，减少了水稻植株中Cd和菲的积累。水稻根际土壤中Cd存在形态由可交换态向碳酸盐结合态和铁锰氧化物结合态转变，根际土壤中的菲由水溶态转变为有机结合态和残渣态。
[bookmark: _Hlk210054802][image: ]
图3 水稻根系中Cd含量和赋存形态（a）、菲含量（b）、Fe含量和赋存形态（c）、水稻根际土壤中Cd和菲总量（d）
Fig.3 The content and chemical forms of Cd （a）, phenanthrene （b） and Fe （c） in the root system of rice, the total amount of Cd and phenanthrene （d）
2.4插管影响水稻根际土壤中细菌群落
[bookmark: _Hlk205759322][bookmark: _Hlk209959581][bookmark: _Hlk205746636]保留所有样品中相对丰度前20的属绘制成热图。如图4所示，改变根际微氧环境显著影响了水稻成熟期根际土壤中的群落分布。相比于CK组，处理组根际水稻土壤中Anaeromyxobacter sp.（厌氧黏细菌属）的相对丰度增加。管壁土壤中细菌群落与水稻根际群落结构存在明显差异，根际土壤中优势菌属为Candidatus Udaeobacter、Candidatus Koribacter、Bathyarchaeia sp.（深古菌）、Pseudolabrys sp.（假双斧状菌属）等，管壁土壤中优势菌属为Sphingomonas sp.（鞘氨醇单胞菌属）、Mycobacterium sp.（分枝杆菌属）等。群落丰度图表明，改变水稻根际微氧环境，水稻根际菌群维持了结构稳定性。
[bookmark: _Hlk205759261][image: ]
注：SB:根际土壤样品；TB:管壁土壤样品；SCK：对照组根际土壤。下同。Note: SB: Rhizosphere soil sample; TB: Sample of iron oxide on the pipe wall; SCK: Control treatment. The same below.
图4 属水平细菌群落丰度热图
Fig.4 Heat map of genus-level bacterial community abundance
2.5多样性特征
[bookmark: _Hlk205746687]如图5a所示，Chao1指数显示插管处理并未显著改变水稻根际土壤的根际细菌群落和生物多样性，表明其不影响水稻根际群落结构。与根际土壤相比，管壁土壤（TB）中Chao1指数显著下降，表明管壁土壤中细菌多样性显著低于水稻根际土壤（SB），这可能与管壁处土壤中径向氧损失有关。
[image: ]
图5 Chao1指数（a）和PCA主成分分析（b）
Fig.5 Chao1 index （a） and principal component analysis （PCA） （b）
[bookmark: _Hlk205746762]如图5b所示，主成分分析（PCA）表明，各样本在PC1和PC2两个主成分上存在显著聚类（PC1:19.92%；PC2:15.45%）。根际土壤（SCK、SB）集中在PC1负值象限，而管壁土壤组（TB）则位于PC1正值象限，说明管壁土壤微生物与水稻根际土壤微生物存在显著性差异。SCK组与SB组的点位存在一定程度的重叠，这表明在水稻根际微氧环境改变的情况下，水稻根际细菌群落功能保持稳定。分别对水稻根际土壤和管壁土壤进行共现网络分析。图6显示的结果表明，根际土壤中细菌群落结构与管壁土壤存在差异，根际土壤微生物群落相对复杂，且具有不同的群落特征。与管壁土壤相比，根际土壤共现网络更加复杂，表明根际土壤群落冗余度更高、稳定性更强。
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图6根际细菌群落共现网络特征：土壤（a）；管壁土壤（b）
Fig.6 Analysis of co-occurrence networks of rhizosphere bacterial communities : Soil （a）,Tube surface soil（b）
2.6根际细菌群落中Cd抗性和PAH降解基因的功能预测
如图7所示，基因功能预测结果表明，改变根际微氧环境显著提高了土壤中大肠杆菌生物膜形成通路（Biofilm formation - Escherichia coli）的通路水平，表明水稻根际细菌通过外排泵蛋白实现对Cd和PAHs的抗性。同时管壁土壤与水稻根际土壤的KEGG通路预测结果出现了显著差异，管壁土壤中ABC transporters（ABC转运蛋白）、Degradation of aromatic compounds（芳香族化合物降解）、Lysosome（溶酶体）、Quorum sensing（群体感应）的通路表达显著增强，而Bacterial chemotaxis（微生物趋向性）、Biofilm formation（生物膜形成）显著下降，表明在根际土壤和管壁土壤中，细菌群落对于抗Cd和菲的决策出现了显著差异。
如图7b和图7c所示，SB组中cadA、czcB和pahE1的丰度分别为3.54105 copies·g-1、5.52105 copies·g-1和0.352108 copies·g-1。相较于对照组，分别提高了1.22倍、1.83倍和2.41倍。与SB组相比，TB组中cadA、czcC 、pahE1和pahE4基因丰度上升，但是czcB丰度低于SB组，这可能是管壁土壤中较简单的群落结构和较低的细菌丰度导致的。qPCR结果表明，调节水稻根际微氧环境能显著上调根际土壤中细菌抗Cd和菲基因的表达，促进根际微生物群落对Cd和菲的阻控。
[image: ]
图7 基于KEGG功能分类的多重比较柱状图和功能基因qPCR验证
Fig.7 Multi-comparison analysis of differentially expressed genes based on KEGG functional classification （bar chart） with functional gene qPCR validation
3讨 论
3.1改变根际微氧环境影响水稻组织对Cd和菲的积累
稻田土壤中的Cd与菲复合污染对粮食安全及生态系统健康构成严重威胁，人工供氧技术是修复土壤重金属-有机复合污染的有效策略。本研究探讨了改变水稻根际土壤氧含量对Cd-菲复合污染稻田土壤修复的可行性，设计了不同埋置深度的插管处理，探究了对水稻吸收积累Cd和菲的阻控效果。与对照组相比，改善根际微氧环境可以有效降低根际土壤中的Cd和菲的含量，同时显著降低了水稻籽粒中Cd和菲的含量，降幅范围分别为24.2%~61.1%和26.1%~50.6%，降幅差异与插管深度密切相关，这可能是不同深度下微生物群落对氧的响应不同。深入分析污染物在水稻体内的迁移行为发现（图2），各插管处理均不同程度地降低了Cd与菲从各组织向籽粒的关键转运系数（TF），其中Cd在糙米/茎的转移因子降低程度最大（44%），而菲在糙米/根的转移因子降低程度最大（25%）。
3.2改变水稻根际微氧环境阻控水稻富集Cd和菲的作用机制
插管显著提高了土壤体系的DO含量、氧化还原电位（Eh）和SOM含量，并扰动了根际土壤pH，促使土壤溶液中的Fe2+向Fe3+转化，进而诱导次生铁（氢）氧化物的沉淀。通过插管构建土壤中氧气扩散通道能形成铁氧化物的优势点位，形成对重金属具有特异性吸附的胶膜。本研究表明，根际不同深度插管处理下水稻根表富集污染物增强，这可能与根部AFIP-Fe含量显著上升有关，最高升至CK组的1.47倍，该现象与已有研究结论相符[30-32]。同时，促进水稻根系污染物固定，根部AFIP-Cd含量提高13.3%~46.4%，根系中菲含量提高8.8%~41.0%。结果表明，改变根际微氧环境处理组根表Cd和菲含量与AFIP-Fe含量呈显著正相关，表明根际铁膜生成且对Cd和菲具有吸附作用。综合而言，插管增加了类径向氧损失通道，改变水稻根际氧环境，从而诱导次生铁（氢）氧化物和Cd、菲发生共沉淀，阻碍水稻根系对Cd和菲的富集。改变水稻根际微氧环境促进了根际土壤SOM含量的提升，实现了根际土壤和水稻籽粒对Cd和菲的阻控。
3.3改变水稻根际微氧环境调节水稻根际细菌群落结构
[bookmark: _Hlk205751220]稻田土壤独特的水分管理与水稻的根际泌氧作用共同构建了水稻根际微域独特的兼性厌氧细菌群落结构[33]。试验结果表明，通过插管形成新的氧通路，改变了水稻根际微域细菌群落结构，优势菌群由Anaeromyxobacter sp.（厌氧黏杆菌属）、Pseudolabrys sp.（假双斧状菌属）、Haliangium sp.（海无柄孢囊黏细菌属）变为Bathyarchaeia sp.（深古菌）、Bryobacter sp.（苔藓杆菌属）、Candidatus Udaeobacter。管壁铁（氢）氧化物表膜形成了独特的细菌群落，其优势细菌菌属为Sphingomonas sp.（鞘氨醇单胞菌属）、Mycobacterium sp.（分枝杆菌属）等，有研究表明这些菌属可以通过胞外聚合物（EPS）螯合Cd2+、分泌酪氨酸酶氧化菲，从而实现对Cd-菲复合污染的修复[34-36]。
[bookmark: _Hlk205749163]多样性分析表明，相较于SCK组，SB组Chao1指数没有显著性差异，表明通过改变水稻根际微氧环境通过功能冗余维持了群落稳定性。相较于CK组，插管处理组（SB）的物种丰度提高，细菌群落功能冗余度上升，同时低丰度物种上升。有趣的是，插管处理导致根际Cd含量提高13.3%~46.4%（P<0.05），菲含量提高8.8%~41.0%（P<0.05），但是选择压力的上升并没有降低低丰度物种丰度，这可能与氧含量的上升促进重金属抗性基因等功能基因的表达有关。分析结果表明，通过改变根际微氧生境，细菌群落结构出现显著变化。DO驱动的Cd/菲活化与SOM转化协同调控群落演替，使Cd、菲和SOM成为驱动细菌群落重构的关键环境驱动力。
结合基于KEGG功能分类的差异分析和qPCR分析结果表明，改变根际微氧环境使cadA、czcB和pahE1的丰度分别上调至3.54105 copies·g-1、5.52105 copies·g-1和0.352108 copies·g-1，分别为CK组的1.22倍、1.83倍和2.41倍，提高了水稻根际细菌群落的Biofilm formation - Escherichia coli通路水平，即促进水稻根际微生物群落分泌胞外多糖和黏附蛋白的能力。管壁土壤独特的微生物群落结构实现了ABC transporters（ABC转运蛋白）、Degradation of aromatic compounds（芳香族化合物降解）、Lysosome（溶酶体）、Quorum sensing（群体感应）通路的加强，表明管壁高氧区微生物可能形成了对Cd的外排泵、对菲的氧化开环的阻控机制。
4结 论
[bookmark: _Hlk205762820]本研究系统阐明了微氧调控对水稻吸收Cd-菲的协同阻控机制。结果证实，根际氧含量的增加显著促进了根表铁膜的形成与功能强化，从而增强了对Cd和菲的吸附固定作用；同时，重塑了根际微生物群落结构，强化了微生物介导的生物固定和降解过程。本研究为轻中度Cd-PAH污染稻田“边生产、边修复”提供了成本低、易推广的根际调控范式。未来应进一步在田间尺度验证溶解氧补给阈值及持续时效，并结合微生物菌剂或缓释氧化材料，构建长效、智能的微氧调控技术体系。
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