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摘  要 

甲基汞是毒性最强的汞化合物，可以在自然条件下通过食物链的生物富集和

生物放大作用，进入人体造成危害。水稻是迄今发现的唯一甲基汞超富集作物，

土壤中产生的甲基汞经水稻根部吸收、茎转运和叶赋存，最后富集于稻米。微生

物在汞的生物地球化学循环中具有非常重要的作用，几乎参与环境中所有汞转化

过程（氧化、还原、甲基化、去甲基化、吸附固定等）。然而，水稻内生菌与汞

互作影响水稻富集甲基汞方面的研究却鲜有报道。本研究选择我国典型汞矿区

（贵州铜仁万山汞矿区）中具有不同程度汞污染的水稻田以及对照区（贵阳花溪）

水稻田作为研究对象，通过传统地球化学、微生物学和分子生物学等多学科交叉

的研究手段，针对这三个不同汞污染区域稻田生态系统中汞的生物地球化学循环

过程进行系统研究。随着水稻的生长，汞污染区域种植的水稻根和叶中的THg均

逐渐升高，而茎中的THg均无显著变化；而所有区域种植的水稻其根、茎和叶中

的MeHg均逐渐降低，并在成熟期富集于稻米。这三个区域水稻根部内生细菌和

内生真菌的群落结构和组成均存在一定的差异，尤其在水稻的四个生长阶段存在

较显著的差异。通过随机森林分析发现有较多的水稻根部内生菌可能参与汞迁移

和形态转化，主要包括无机汞还原、甲基汞去甲基化和无机汞固定化，甚至汞的

甲基化。本研究有助于加深对稻田生态系统中汞的生物地球化学循环的认识，为

有效防控稻米汞污染保障食安全提供理论依据和科学指导。 

关键词：微生物地球化学；微生物作用；汞；稻米富集甲基汞；水稻内生菌 
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ABSTRACT 

Methylmercury (MeHg) is the most toxic Hg species, because of its tendency to 

bioaccumulate and biomagnify in aquatic and terrestrial food webs in combination with 

its high toxicity to humans.  Rice plant (Oryza sativa L.) has so far been found to be 

the only crop that can bioaccumulate MeHg that is predominantly produced in rice 

paddy. Once MeHg is uptaken into rice plant through roots, it can then be transferred 

to stalk and leaves, and eventually bioaccumulate in white rice during ripening stage. 

microorganisms play important roles in mercury (Hg) geochemical cycles, including 

Hg oxidation, reduction, methylation and demethylation and absorption. Linkage 

between rice endophytes and these Hg transformation processes remain unclear. The 

rice paddies, including a typical Hg mining site and an artisanal Hg mining site in 

Wanshan Hg mining area, as well as a control site in Huaxi, were selected for this study. 

Traditional geochemical methods, together with microbiology and molecular biology, 

were employed to systematically characterize Hg biogeochemical cycles in the three 

rice paddies. During the growth of rice plant, THg in rice roots and leaves within the 

Hg-contaminated areas showed to increase gradually, with no significant difference in 

THg of stalk. MeHg in rice roots, stalk and leaves appeared to decrease in all these three 

paddies as the rice plant grew, and was eventually transferred to white rice during 

ripening stage. There were significant differences in the microbial community 

composition of endophytes of rice roots between the three paddies and between the four 

growth stages of rice. Random Forest analyses have showed that there were many root 

endophytes that may potentially be involved in Hg translocation and transformation 

processes, such as Hg reduction, demethylation, adsorption, and even methylation. Our 

findings shed new light on Hg biogeochemical cycles within rice paddy ecosystems, 

which is critical for providing for devising effective management strategies of food 

safety and Hg remediation. 

Keywords: microgeochemistry; microbial effect; mercury; methylmercury 

accumulation by rice; endophytes of rice 
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第一章 引言 

1.1 研究背景及选题依据 

汞（Hg）是一种毒性很强，且唯一以气态存在并参与大气循环的全球性重金

属污染物，已被我国和联合国环境规划署、世界卫生组织、欧盟及美国环境保护

署等多个国家（机构）列为优先控制污染物。汞的毒性与其化学形态密切相关，

其中甲基汞（MeHg）是毒性最强的汞化合物，因为在自然条件下它能通过食物

链的生物富集和生物放大作用，进入人体造成危害 (Diez, 2009; Mergler et al., 

2007)。人类活动向大气排放的汞经长距离迁移沉降至水生生态系统，造成偏远

地区湖泊鱼体甲基汞超出世界卫生组织建议食用水产品。鉴于全球汞污染的严峻

形势，联合国环境规划署通过了一项具有法律约束力的国际汞公约《水俣公约》，

旨在控制和消减汞排放和含汞产品使用，以减少汞对环境的污染和降低人体汞暴

露健康风险，该公约已于 2017 年 8 月正式生效。我国是《水俣公约》的缔约国，

面临履约和环境汞污染治理的双重压力。 

在欧美食用被汞污染的鱼类等水产品被认为是人体甲基汞暴露的主要途径。

即使在欧美偏远地区，半数以上的湖泊鱼体汞含量超出世界卫生组织建议的食用

水产品标准 (Bellanger et al., 2013)。与欧美不同的是，我国内陆南方居民甲基汞

暴露的主要途径是食用甲基汞污染的大米 (Feng et al., 2008; Zhang et al., 2010)。

发现引起了国际社会的广泛关注，因为水稻是世界上最重要的粮食作物之一，全

球近三分之二的人口以稻米为食。随着经济的发展，我国已是世界上最大的汞生

产、使用和排放国。大量研究发现，我国贵州、陕西、湖南、重庆等省市主要汞

矿区产出的稻米中均发现了较高的甲基汞含量 (Li et al., 2008; Li et al., 2011; 

Meng et al., 2014a; Meng et al., 2010; Qiu et al., 2012; Qiu et al., 2006)。在我国其他

工业汞污染源区域（如燃煤电厂、节能灯厂、城市工业园区以及电子垃圾回收区

等）水稻田中产出的稻米其甲基汞含量也均较高 (Cheng et al., 2013; Fu et al., 2008; 

Horvat et al., 2003; Liang et al., 2015)，甚至在汞污染较少的东北区域产出的稻米

中也检测出一定量的甲基汞 (Liu et al., 2019)。由此可见，稻米富集甲基汞是一

个普遍现象，稻米甲基汞暴露风险问题已不容忽视！ 
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1.2 研究现状分析 

自水稻富集甲基汞发现以来，国际上围绕稻田汞生物地球化学循环开展了大

量研究工作，取得了一系列创新性研究成果。主要包括：（1）稻田土壤中甲基

汞的含量取决于汞的甲基化和去甲基化过程的共同作用 (Zhao et al., 2016)，微生

物在这两个过程中的作用至关重要  (Liu et al., 2018; Parks et al., 2013; 

Vishnivetskaya et al., 2018; Wu et al., 2020)；（2）水稻富集和转运无机汞和甲基汞

的机制不同。稻米甲基汞主要来源于稻田土壤，土壤中产生的甲基汞经水稻根部

吸收、茎转运和叶赋存，最后富集于稻米 (Meng et al., 2010; Meng et al., 2011a)；

无机汞通过根、茎、叶吸收进入水稻植株内，其中茎和叶从大气吸收气态单质汞

并转化成二价汞，固定于水稻植株的相应部位 (Meng et al., 2012; Xu et al., 2016)，

而根可从土壤中吸收二价汞并保留其大部分，只有少量二价汞转运至稻米 (Liu 

et al., 2021)；（3）无机汞和甲基汞在稻米中的分布不同。无机汞主要储存在米壳

和米糠中，而甲基汞主要存在于精米中 (Meng et al., 2014b)。然而，这些研究大

多围绕汞在稻田土壤中如何被甲基化、汞如何进入水稻植株、以及汞在植株内的

最终存储部位等展开，对于汞进入水稻植株后如何迁移转化以及汞进入水稻植株

的过程中微生物是否起作用等方面研究较少。 

植物内生菌（包括内生细菌、内生真菌、内生放线菌和内生藻类）是一类生

活在健康植物组织内部且不引起植物组织明显症状改变的微生物。植物内生菌非

常普遍，数量庞大，种类多样，到目前为止，尚未发现无内生菌的植物。把从铜、

镉和铅的超富集植物中分离到抗性内生菌定殖回植物（内生菌回接到宿主植物）

后发现，接种内生菌不仅能促进植物生长，还能显著提高植物对重金属的富集能

力 (Li et al., 2012; Luo et al., 2011; Sun et al., 2010)。因为内生菌不仅可以通过分

泌代谢产物来活化重金属，还可以通过促进植物生长、形成菌根共生体、介导氧

化还原和生物吸附等过程来提高对重金属的吸收和富集能力 (Strobel and Daisy, 

2003; 罗继鹏 et al., 2018)。“内生菌-汞”方面的研究也有相关报道，从铁线草

（Cynodon dactylon）、牛筋草（Eleusine indica）、含羞草 （Aeschynomene fluminensis）

和一种蓼科植物（Polygonum acuminatum）等植株中分离出大量内生细菌和真菌，

这些内生菌不仅可以显著提高植物对汞的富集和抗汞性能，同时也促进了植物生

长(de Siqueira et al., 2021; Durand et al., 2018; Mello et al., 2019; Mello et al., 2020; 
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Pietro-Souza et al., 2017; Ustiatik et al., 2021)。大量研究显示，水稻内生菌群落丰

富多样，主要包括变形菌门（Proteobacteria）、厚壁菌门（Firmicutes）和放线菌

门（Actinobacteria）等(Ahmed, 2020; 胡桂萍, 2010; 沙月霞, 2018)，其内生菌群

落结构功能随镉、砷、硒、镍等重金属污染程度的不同表现出巨大差异 (Idris et 

al., 2004; Luo et al., 2017; Schlaeppi et al., 2014)。水稻可以通过其根部吸收汞并转

运至其地上部分，是迄今发现的唯一甲基汞超富集作物，然而“水稻内生菌-汞”互

作影响水稻富集甲基汞方面的研究却鲜有报道。汞胁迫下水稻内生菌（尤其是根

部内生菌）群落结构和生态功能有哪些？到底有那些关键内生菌能影响水稻对土

壤中汞的吸收和转运？其作用机理是什么？水稻内生菌参与了哪些汞的形态转

化？这些问题都还尚待解决。 

基于以上研究背景和待解决的问题，本研究选择我国典型汞矿区（贵州铜

仁万山汞矿区）中具有不同程度汞污染的水稻田以及对照区（贵阳花溪）水稻

田作为研究对象，通过微生物学、分子生物学和地球化学等多学科交叉的研究

手段，针对不同汞污染区域稻田生态系统中汞的生物地球化学循环过程进行系

统研究，明确土壤和水稻植株中汞的形态分布特征，弄清水稻生长过程中不同

汞胁迫对水稻根部细菌和真菌的群落结构、组成、多样性和功能的影响，构建

微生物生态互作网络找出对水稻吸收和转运土壤汞的关键水稻根部内生菌，最

终弄清其与水稻吸收和转运土壤汞的联系。上述过程的厘清对于深入认识稻田

生态系统中汞的生物地球化学循环具有重要意义。 
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第二章 材料与方法 

2.1 研究内容 

稻田土壤中的汞主要是通过水稻根部进行吸收，经茎转运和叶赋存，最后富

集于稻米。针对汞胁迫对水稻根部内生菌的群落结构和生态功能的影响、水稻根

部内生菌对土壤汞的迁移转化及对稻米富集甲基汞的影响等关键科学问题，本项

目采用微生物学、分子生物学和地球化学等多学科交叉的研究手段，围绕水稻“根

部内生菌-汞”相互作用，主要开展了以下两个方面的研究： 

（1）稻田土壤和植株内汞的分布特征 

测定不同汞污染类型的稻田生态系统中土壤的温度、上覆水的 pH、DO 和电

导率等相关理化参数，并测定稻田土壤和水稻各组织（根、茎、叶、种子）汞的

含量和形态等理化参数，探究稻田土壤和植株内汞的分布特征，明确水稻对汞的

富集和转运特征。 

（2）水稻根部内生菌的群落结构和组成及其对土壤汞的吸收和转运的影响 

以种植在不同程度和不同来源汞污染区域的水稻为研究对象，提取水稻根部

内生菌的总 DNA，通过宏基因组学的分析方法，弄清水稻生长过程中其根部细

菌和真菌的群落结构、组成、多样性和功能的变化，识别能影响水稻吸收和转运

汞的关键水稻根部内生菌，探究其与水稻吸收和转运土壤汞的联系。 

2.2 研究目标 

通过对种植在不同汞污染类型稻田的水稻根部内生菌进行系统研究，结合土

壤理化特征和汞的形态分布等，弄清水稻生长过程中其根部细菌和真菌的群落结

构、组成、多样性和功能的变化，构建微生物生态互作网络，找出对水稻吸收和

转运土壤汞的关键水稻根部内生菌，最终弄清其与水稻吸收和转运土壤汞的联系。 

2.3 关键科学问题 

（1）不同汞胁迫下水稻根部内生菌的群落结构和生态功能及其在水稻生长过程

中的变化特征； 
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（2）水稻根部内生菌对水稻吸收和转运土壤汞的影响。 

2.4 技术路线 

本项目的总体技术路线见图 2.1。 

 

图 2.1 总体技术路线图 

2.5 研究区域选择和样品采集 

根据我们的前期调查以及课题组其他人员在我国贵州万山典型的汞矿区已

取得的大量研究数据，本项目选择了不同汞污染程度、不同汞污染来源的稻田为

研究对象，包括土法炼汞区（垢溪）、废弃汞矿区（四坑）和背景区（花溪）。其

中，土法炼汞区的污染特征是：汞污染来源主要是大气沉降，稻田汞浓度约 10 

mg/kg，稻米甲基汞污染严重；废弃汞矿区的污染特征是：汞污染来源复杂，包

括冶炼废渣、大气沉降、灌溉水等，稻田汞浓度>100 mg/kg，稻米甲基汞含量较

高；背景区汞污染来源主要是长途的大气沉降，稻田总汞和甲基汞浓度均较低。 
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根据水稻生长的四个周期（幼苗期、分蘖期、抽穗期和成熟期），在这三个

不同汞污染类型区域的水稻田中分别采集稻田土壤、水体和水稻植株（每块田 5

个重复样品）。其中，采集的土壤和水体样品分别用双层密封袋和 500 mL 聚四氟

乙烯（PTFE）采集瓶密封保存，新鲜水稻植株样品在采样地简单冲洗根部泥土后

用采样袋保存。之后，所有样品均置于密封冷却箱中暂存，24 小时内带回实验室

4℃冰箱避光保存，用于土壤、水体和植株理化参数和汞含量的测定。运回实验

室的水稻植株用蒸馏水冲洗，以去除附着的土壤颗粒和其他污染物，之后将冲洗

干净的水稻根、茎和叶（成熟期有种子样品）从植株上分离下来并分别对生物量

称重。其中，一部分样品自然风干后用于植株理化参数和汞含量的测定；另一部

分样品则用于水稻内生菌 DNA 的提取。这部分样品在去除萎凋、病变或其他异

常的部分后，通过先后在 75%乙醇中浸泡 2 分钟，用无菌蒸馏水冲洗 3-5 次洗，

再用 5%次氯酸钠处理 2 分钟，最后用无菌蒸馏水冲洗 5 次来进行表面消毒。经

过表面消毒处理的植物组织块置于无菌滤纸上晾干，通过在含有马铃薯葡萄糖琼

脂（PDA）的培养皿中制作消毒过的植物片的印记来检验表面消毒的有效性（若

无真菌生长则表明水稻组织块表面消毒有效）。将消毒晾干后的植物组织块装入

无菌冷冻管中，于-80℃冰箱中冷冻保存，用于后续 DNA 的提取和测序分析。每

一项分析均进行三次生物学重复。 

2.6 分析方法 

2.6.1 理化参数和汞含量分析测定 

土壤和上覆水的酸碱度 pH、氧化还原电位和温度等采用便携式 pH/Eh 计和

温度计现场测定；采用美国环保局汞浓度测定的标准方法（USEPA 1631 和 

USEPA 1630），测定土壤和水稻组织样品中的总汞和甲基汞。分析过程中通过校

正曲线、空白、平行样和标准物质等进行样品分析的质量监测和控制，以确保分

析数据的可靠性。其中，以 GBW07405（GSS-4, 590 ± 50 μg/kg）作为土壤汞标

准参考物质，以 GBW10020（GSB-11, 150 ± 25 μg/kg）作为植物汞标准参考物质。 

2.6.2 内生菌 DNA 提取和高通量测序 

采用 DNA 提取试剂盒直接提取于-80℃冰箱中冷冻保存的植物组织样品中

的总 DNA，并采用液氮和 bead-beating 结合的方法进行破壁来提高提取效率，提
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取好的 DNA 于-80℃冰箱中冷冻保存，一部分经纯化后送测序公司进行测序，一

部分用于后续的相关检测分析。 

2.6.3 水稻根部内生菌的群落结构研究 

通过各种分析软件（如 QIIME 2）和网络云分析平台对测序所得序列进行相

关生物信息学分析，包括原始数据的质量控制（如通过软件 Trimmomactic）、序

列组装及基因预测、物种及功能注释、物种组成分析、物种及功能差异分析、样

本比较分析以及环境因子关联等分析，构建水稻根部内生菌的互作网络，探讨水

稻根部内生菌与水稻吸收和转运土壤汞的关联。  
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第三章 稻田生态系统中汞的生物地球化学 

3.1 稻田上覆水的理化特征 

 随着水稻生长（幼苗—分蘖—抽穗），对照区（花溪）、土法炼汞区（垢溪）

和废弃汞矿区（四坑）稻田上覆水的 pH、DO 和温度均逐渐下降，而电导率则大

体上逐渐上升（图 3.1）。这个可能是水稻在生长过程中向水体释放更多的根系分

泌物（如有机酸），致使 pH 下降，有利于土壤中金属元素的释放，导致电导率上

升，最终影响许多营养物质和有毒元素（如 Hg）的生物有效性 (Hinsinger et al., 

2003)。而更多根系分泌物的释放能促进稻田水体和土壤中厌氧微生物的生长，

增加氧气的消耗，导致上覆水中 DO 的下降，利于微生物对汞的甲基化 (Mei et 

al., 2009)。 

 

图 3.1 水稻三个生长阶段（幼苗、分蘖和抽穗期）中对照区（花溪，HX）、土法炼汞区

（垢溪，GX）和废弃汞矿区（四坑，SK）稻田上覆水的理化特征 
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3.2 稻田土壤汞的分布特征 

 在水稻的生长周期（幼苗、分蘖、抽穗和成熟期）中，对照区（花溪）、土

法炼汞区（垢溪）和废弃汞矿区（四坑）稻田表层土总汞（THg）与各自的根际

土 THg 无显著差异，其 THg 平均值（范围）分别为 0.20 ± 0.05 µg/g（0.13 ~ 0.35 

µg/g）、10.77 ± 1.89 µg/g（6.37 ~ 15.84 µg/g）和 563 ± 56 µg/g（406 ~ 685 µg/g），

呈现明显的 THg 梯度（花溪<垢溪<四坑）（图 3.2）。其中，垢溪和四坑稻田土壤

THg 远高于我国土壤环境质量-农用地土壤污染风险管控标准（GB15618-2018）

中水田土壤风险筛选值（0.6 µg/g）。 

 稻田土壤中产生的甲基汞（MeHg）是稻米甲基汞的主要来源。随着水稻的

生长，所有稻田土壤 MeHg 变化不大，只有花溪和垢溪稻田土壤 MeHg 略微增

加，而四坑稻田土壤中的 MeHg 则无显著变化（图 3.2）。除了分蘖期花溪和垢溪

稻田表层土的 MeHg 显著高于根际土中的 MeHg，花溪、垢溪和四坑稻田表层土

和根际土中的 MeHg 均无显著差异（图 3.2）。总体而言，四坑稻田土壤中的 MeHg

（平均值：4.96 ± 1.59 ng/g，范围：2.37 ~ 12.97 ng/g）显著高于花溪（1.88 ± 0.62 

ng/g，0.724 ~ 4.260 ng/g）和垢溪（1.76 ± 0.76 ng/g，0.685 ~ 3.806 ng/g）稻田土

壤 MeHg，而花溪和垢溪稻田土壤中的 MeHg 之间无显著差异。MeHg 是无机汞

的甲基化和甲基汞的去甲基化共同作用的结果，这些稻田中 DO、pH、氧化还原

电位、温度和有机质含量等诸多因素都能影响无机汞的甲基化 (Ullrich et al., 

2001)，而汞污染区域产甲烷菌主导的甲基汞的去甲基化作用也可能是这些稻田

土壤 MeHg 差异化的原因之一 (Wu et al., 2020)。 

 与稻田土壤 MeHg 相似，只有花溪和垢溪稻田土壤甲基汞占总汞的比例

（%MeHg）随水稻的生长略微增加，四坑稻田土壤%MeHg 则无显著变化（图

3.2）。花溪、垢溪和四坑稻田土壤%MeHg（范围）分别为：0.99 ± 0.47%（0.34 ~ 

2.76%）、0.016 ± 0.007%（0.006 ~ 0.036%）和 0.0009 ± 0.0003%（0.0004 ~ 0.0028%）。

由此可见，稻田土壤总汞和甲基汞含量间没有明显的相关关系，而是土壤中的生

物可利用性汞能影响甲基汞的形成 (Jonsson et al., 2014; Zhu et al., 2018)。 
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图 3.2 水稻生长过程（幼苗、分蘖、抽穗期和成熟期）中对照区（花溪，HX）、土法炼汞

区（垢溪，GX）和废弃汞矿区（四坑，SK）稻田土壤汞的分布特征 

3.3 水稻植株组织中汞的分布特征 

汞污染区域（垢溪和四坑）的水稻其根、茎和叶中的 THg 均显著高于对照区

花溪种植水稻的对应组织中的 THg，其中四坑种植的水稻其 THg 均最高，水稻

各组织中 THg 含量的总体趋势为：根>叶>茎（图 3.3），这些结果与前人的研究

相似 (Meng et al., 2010; Meng et al., 2011b)。在水稻生长过程中，对照区花溪种

植的水稻的根、茎和叶在水稻幼苗期具有最高的 THg，并在之后的生长过程中逐

渐下降并趋于稳定（图 3.3）；这可能是对照区花溪稻田土和大气中的汞浓度均处

于背景浓度范围，水稻可吸收的汞有限，再加上随着水稻生长其各组织生物 
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图 3.3 不同汞污染区域水稻根、茎和叶中 THg 和 MeHg 的分布特征 

量增加的生物稀释作用所致。土法炼汞区垢溪种植的水稻的根和叶中 THg 均随

着水稻生长的逐渐升高，而茎中的 THg 则变化较小；废弃汞矿区四坑种植的水

稻其根中的 THg 随着水稻生长逐渐下降，却在水稻成熟期又大幅升高，而其叶

和茎中的 THg 在整个水稻生长过程中则变化较小（图 3.3）。水稻各组织中 MeHg

含量的总体趋势为：根>茎≥叶。其中，汞污染区域四坑和垢溪水稻茎和叶中的

MeHg 均显著高于花溪水稻对应组织中的 MeHg，而四坑水稻根部 MeHg 又显著

高于垢溪和花溪水稻根部 MeHg。除了垢溪水稻根部 MeHg 随水稻生长逐渐升高

和叶中的 MeHg 则逐渐降低，不同汞污染区域水稻各组织中 MeHg 随水稻生长

的变化趋势均与其对应组织中 THg 的变化趋势相似（图 3.3）。 

汞矿区土壤汞污染严重 (Horvat et al., 2003; Qiu et al., 2006)，稻田土壤中产



12 

 

生的 MeHg 是稻米甲基汞的主要来源 (Meng et al., 2011b)，这些都是导致垢溪和

四坑水稻根部 THg 和 MeHg 显著升高的主要原因。水稻根表铁膜组织具有潜在

的“屏障”作用，能有效阻止无机汞进入水稻根部，从而使得大量的无机汞聚集在

水稻根部，只有部分能进入地上植株组织（如茎） (Tiffreau et al., 1995)，这可能

是垢溪和四坑水稻茎中的 THg 则变化较小的原因。土法炼汞区垢溪大气 GEM 

含量显著高于废弃汞矿区四坑和对照区花溪 (Feng and Qiu, 2008)，而水稻能通

过叶吸收大气中的汞，从而导致垢溪水稻叶THg随水稻的生长逐渐升高（图 3.3）。 

水稻籽粒各组织 THg 的分布为：麸皮>外壳>精米；MeHg 的分布为：精米>

麸皮>外壳。汞污染区域垢溪和四坑的水稻籽粒各组织（外壳、麸皮和精米）中

THg 和 MeHg 均显著高于对照区花溪水稻籽粒的对应组织中的 THg 和 MeHg（图

3.4）。 

 

图 3.4 不同汞污染区域水稻籽粒各组织（外壳、麸皮和精米）中 THg 和 MeHg 的分布特征 
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3.4 水稻对汞的富集和转运 

 图 3.5 展示了水稻生长过程中水稻各组织对 THg 和 MeHg 的生物富集系数

（Bioamplification Factor, BAF），可用于评价植物体内汞积累的标准。对 THg 而

言，水稻各组织的 BAFTHg均小于 1, 且汞污染区域（垢溪和四坑）水稻各组织的

BAF 均小于对照区花溪水稻相应的组织，说明汞污染区域稻田土壤中汞的生物

可利用性相对较低。此外，所有水稻根部对 THg 的 BAF 均高于其他水稻组织，

说明根部对 THg 的吸收最强。随着水稻的生长，花溪和四坑水稻根部对 THg 的

BAF 均逐渐减小，而垢溪水稻的根和叶对 THg 的 BAF 均逐渐增大，这可能是由

于垢溪区域具有较高浓度的大气汞，水稻叶片可以从大气总吸收汞，而新沉降的

汞也更容易被水稻根部吸收。对 MeHg 而言，水稻各组织的 BAFMeHg 均小于 1，

汞污染区域（垢溪和四坑）水稻各组织的 BAFMeH均大于对照区花溪水稻相应的

组织，尤其是根和精米，说明土壤中产生的 MeHg 经水稻根部吸收、茎转运和叶

赋存，最后富集于稻米 (Meng et al., 2010; Meng et al., 2011b)。此外，垢溪和四坑

水稻各组织的 BAFMeH 均大于其对应组织的 BAFTHg，这也说明 MeHg 比 THg 跟

容易被水稻吸收。 

图 3.6 展示了水稻生长过程中 THg 和 MeHg 经水稻根部吸转运至其它组织

的转运系数（Transfer Factor, TF）。花溪水稻大部分组织的 TFTHg均接近 1；垢溪

水稻除了其叶的 TFTHg 均大于 1 外，其余组织的 TFTHg 均小于 1；而四坑水稻各

组织的 TFTHg 均小于 1，但叶的 TFTHg显著高于其他组织的 TFTHg。这些结果说明

经根吸收的THg主要转运并赋存至叶。水稻各组织的TFMeHg差异较大, 其中根、

穗和精米（尤其是精米）具有较大的 TFMeHg，这也再次说明了稻米对甲基汞的富

集作用。 
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图 3.5 不同汞污染区域水稻组织在水稻生长过程中对 THg 和 MeHg 的生物富集系数 

 

图 3.6 不同汞污染区域水稻组织在水稻生长过程中对 THg 和 MeHg 的转运系数  
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第四章 水稻根部内生菌的群落结构及其对水稻根转运汞的影响 

4.1 水稻根部内生细菌的群落结构及其对水稻根部吸收转运汞的影响 

不同汞污染区域（花溪、垢溪和四坑）水稻根部内生细菌的 α 多样性（Shannon

指数）没有显著差异，且在水稻生长过程中也无显著变化（图 4.1）。水稻内生菌

群落丰富多样，主要包括变形菌门（Proteobacteria）、厚壁菌门（Firmicutes）、放

线菌门（Actinobacteria）、拟杆菌门（Bacteroidetes）和螺旋体门（Spirochaetes）

等（图 4.2），这与前人的研究相似 (Ahmed, 2020; 胡桂萍, 2010; 沙月霞, 2018)。 

这三个区域水稻根部内生细菌的群落结构和组成均存在一定的差异，尤其在

水稻的四个生长阶段存在显著差异（图 4.3 和图 4.4）。这可能是水稻为了更好地

适应环境变化和吸收土壤养分，在不同的生长环境（如不同程度的汞胁迫）和生

长阶段会招募具有不同生理功能的微生物来维持其更好的生长，从而导致其根部

内生细菌的群落结构和组成发生了这些显著变化  (Durand et al., 2018; Pietro-

Souza et al., 2017; Ustiatik et al., 2021)。比如，对照区花溪的水稻根部有较多的根

瘤菌科（Rhizobiaceae）、假单胞菌科（Pseudomonadaceae）和草酸杆菌科

（Oxalobacteraceae），而汞污染区垢溪和四坑的水稻根部则有较多的产碱菌科

（Alcaligenaceae）、硝化杆菌科（Nitrobacteraceae）和芽胞杆菌科（Bacillaceae）

和皮生球菌科（Dermacoccaceae）（图 4.4a）；在幼苗期水稻的根部有较多的气单

胞菌科（Aeromonadaceae）和丛毛单胞菌科（Comamonadaceae），而在分蘖期、

抽穗期和成熟期其根部有较多伯克氏菌科（Burkholderiaceae）、甲基孢囊菌科

（ Methylocystaceae ）、 硝 化 杆 菌 科 （ Nitrobacteraceae ）、 黄 色 杆 菌 科

（ Xanthobacteraceae ）、生丝微菌科（ Hyphomicrobiaceae ）和分支杆菌科

（Mycobacteriaceae）（图 4.4b）。其中，芽胞杆菌科、气单胞菌科、伯克氏菌科和

甲基孢囊菌科的很多微生物都携带有表达汞离子还原酶 (MerA) 有机汞裂解酶

(MerB)的基因 (Barkay and Gu, 2022; Barkay et al., 2003)。产碱菌科则可能在水稻

根部产生较多的碱类，从而可能固定进入根部的无机汞。 

通过随机森林分析发现，某些衣原体目（Chlamydiales）、原囊粘菌科

（Archangiaceae）、军团菌科（Legionellaceae）、硝化杆菌科（Nitrobacteraceae）、

放线菌科（Gaiellaceae）、红蝽菌科（Coriobacteriaceae）、芽胞杆菌科（Bacillaceae）、
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除硫单胞菌目（Desulfuromonadales）、 Syntrophorhabdaceae 和互营杆菌科

（Syntrophobacteraceae）等分类单元中的微生物可能与水稻根部从土壤中吸收

THg 和 MeHg 相关（图 4.5）。其中，除硫单胞菌目、互营杆菌科和

Syntrophorhabdaceae 科中的某些微生物被证明能把无机汞转化成甲基汞，暗示水

稻根部可能存在汞的甲基化作用 (Christensen et al., 2016; Gionfriddo et al., 2020)。 

 

图 4.1 不同汞污染区域（花溪、垢溪和四坑）水稻根部内生细菌的 α 多样性 

 

图 4.2 不同汞污染区域（花溪、垢溪和四坑）水稻根部内生细菌的群落组成 
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图 4.3 不同汞污染区域（花溪、垢溪和四坑）水稻根部内生细菌的群落结构 

 

图 4.4 不同汞污染区域（花溪、垢溪和四坑）水稻根部内生细菌的群落组成差异 
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图 4.5 与水稻根吸收土壤 THg 和 MeHg 相关的水稻根部内生细菌 

4.2 水稻根部内生真菌的群落结构及其对水稻根部吸收转运汞的影响 

对照区花溪和废弃汞矿区四坑水稻根部内生真菌的 α 多样性（Shannon 指数）

没有显著差异，但却均高于土法炼汞区垢溪水稻根部内生真菌的 α 多样性。在水

稻生长过程中这三个区域中的水稻根部内生真菌的 α 多样性无显著变化（图 4.6）。

这三个区域中的水稻内生真菌主要包括子囊菌门（Ascomycota ）和担子菌门

（Basidiomycota）。花溪和四坑水稻根部内生真菌的群落结构无显著差异，但均

与垢溪水稻根部内生真菌的群落结构存在显著差异。在水稻的生长过程中，幼苗

期和分蘖期水稻根部内生真菌的群落结构无显著差异，但均与成熟期水稻根部内

生真菌的群落结构存在显著差异，而灌浆期水稻根部内生真菌的群落结构与其它

时期的水稻根部内生真菌群落结构无显著差异（图 4.7）。 

对照区花溪的水稻根部有较多的复膜孢酵母科（Saccharomycopsidaceae）、毛

球壳科（Lasiosphaeriaceae）和丝孢酵母科（Trichosporonaceae）等真菌，而四坑

水稻根部则有较多的粪壳目（Sordariales）真菌；在幼苗期水稻的根部有较多的

子囊菌纲（Sorbariomycetes）、亚隔孢壳科（Didymellaceae）、亚胶孢黑团壳科

（Massarinaceae）、线黑粉菌科（Filobasidiaceae）和 Cucurbitariaceae, 而在成熟

期其根部有较多毛球壳科（Lasiosphaeriaceae）、小丛壳目（Glomerellale）、子囊

菌纲（Sorbariomycetes）和 Trichosphaeriaceae（图 4.8）。通过随机森林分析发现，
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粪壳目、假散囊菌科（Pseudeurotiaceae）、嗜热子囊菌科（Thermoascaceae）、复

膜孢酵母科和巨座壳菌科（Magnaporthaceae）等分类单元中的真菌可能与水稻

根部从土壤中吸收 THg 和 MeHg 相关（图 4.9）。 

 

 

图 4.6 不同汞污染区域（花溪、垢溪和四坑）水稻根部内生真菌的 α 多样性 

 

图 4.7 不同汞污染区域（花溪、垢溪和四坑）水稻根部内生真菌的群落结构 
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图 4.8 不同汞污染区域（花溪、垢溪和四坑）水稻根部内生真菌的群落组成差异 

 

图 4.9 与水稻根吸收土壤 THg 和 MeHg 相关的水稻根部内生真菌  



21 

 

第五章 结论与展望 

5.1 主要结论 

随着水稻生长（幼苗—分蘖—抽穗），对照区（花溪）、土法炼汞区（垢溪）

和废弃汞矿区（四坑）稻田上覆水的 pH、DO 和温度均逐渐下降，而电导率则大

体上逐渐上升。这三个区域稻田土壤中THg、MeHg和%MeHg呈现明显梯度（THg：

花溪<垢溪<四坑；MeHg：四坑>花溪≈垢溪；%MeHg：四坑>花溪>垢溪）；花溪

和垢溪稻田土壤中 MeHg 和%MeHg 随水稻的生长逐渐升高，而四坑稻田土壤中

MeHg 和%MeHg 则无显著变化。 

汞污染区域（垢溪和四坑）的水稻其根、茎和叶中的 THg 和 MeHg 均分别显

著高于对照区花溪种植水稻的对应组织中的 THg 和 MeHg（根、茎和叶 THg 和

MeHg：四坑>垢溪>花溪）。水稻各组织中 THg 含量的总体趋势为：根>叶>茎, 而

MeHg 含量的趋势为根>叶≥茎。汞污染区域垢溪和四坑的水稻籽粒各组织（外壳、

麸皮和精米）中 THg 和 MeHg 均显著高于对照区花溪水稻籽粒的对应组织中的

THg 和 MeHg。水稻籽粒各组织 THg 的分布为：麸皮>外壳>精米；MeHg 的分布

为：精米>麸皮>外壳。 

在水稻生长过程中，对照区花溪种植的水稻的根、茎和叶在水稻幼苗期具有

最高的 THg，并在之后的生长过程中逐渐下降并趋于稳定。土法炼汞区垢溪种植

的水稻的根和叶中 THg 均随着水稻生长的逐渐升高，而茎中的 THg 则变化较小；

废弃汞矿区四坑种植的水稻其根中的 THg 随着水稻生长逐渐下降，却在水稻成

熟期又大幅升高，而其叶和茎中的 THg 在整个水稻生长过程中则变化较小。除

了垢溪水稻根部 MeHg 随水稻生长逐渐升高和叶中的 MeHg 则逐渐降低，不同

汞污染区域水稻各组织中 MeHg 随水稻生长的变化趋势均与其对应组织中 THg

的变化趋势相似。 

水稻各组织对汞的生物富集系数 BAFTHg和 BAFMeHg 均小于 1，且其 BAFMeH

均大于其对应组织的 BAFTHg，说明 MeHg 比 THg 跟容易被水稻吸收。花溪水稻

大部分组织的转运系数 TFTHg均接近 1；垢溪水稻除了其叶的 TFTHg均大于 1 外，

其余组织的 TFTHg均小于 1；而四坑水稻各组织的 TFTHg 均小于 1，但叶的 TFTHg

显著高于其他组织的 TFTHg。水稻各组织的 TFMeHg差异较大, 其中根、穗和精米
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（尤其是精米）具有较大的 TFMeHg。 

除了对照区花溪和废弃汞矿区四坑水稻根部内生真菌的 α 多样性（Shannon

指数）均高于土法炼汞区垢溪水稻根部内生真菌的 α 多样性外，这三个不同汞污

染区域水稻根部各自的内生细菌和内生真菌之间的 α 多样性没有显著差异，且在

水稻生长过程中也均无显著变化。此外，这三个区域水稻根部内生细菌和内生真

菌的群落结构和组成均存在一定的差异，尤其在水稻的四个生长阶段存在显著差

异。水稻内生菌群落丰富多样，这三个区域中的水稻内生细菌主要包括变形菌门

（Proteobacteria）、厚壁菌门（Firmicutes）、放线菌门（Actinobacteria）、拟杆菌

门（Bacteroidetes）和螺旋体门（Spirochaetes）等，而内生真菌则主要有子囊菌

门（Ascomycota ）和担子菌门（Basidiomycota）。 

通过随机森林分析发现某些水稻内生菌可能与水稻根部从土壤中吸收 THg

和 MeHg 相关，主要包括某些衣原体目（ Chlamydiales）、原囊粘菌科

（Archangiaceae）、军团菌科（Legionellaceae）、硝化杆菌科（Nitrobacteraceae）、

放线菌科（Gaiellaceae）、红蝽菌科（Coriobacteriaceae）、芽胞杆菌科（Bacillaceae）、

除硫单胞菌目（Desulfuromonadales）、 Syntrophorhabdaceae 和互营杆菌科

（Syntrophobacteraceae）等分类单元中的微生物，以及粪壳目、假散囊菌科

（Pseudeurotiaceae）、嗜热子囊菌科（Thermoascaceae）、复膜孢酵母科和巨座壳

菌科（Magnaporthaceae）等分类单元中的真菌。 

5.2 问题与展望 

本研究针对不同汞污染区域稻田生态系统中汞的生物地球化学循环过程进

行研究，主要关注水稻对土壤中汞的吸收和转运，尤其是水稻根部内生菌在这些

过程中的作用。上述过程的厘清对于深入认识稻田生态系统中汞的生物地球化学

循环具有重要意义。然而，稻田生态系统中汞的生物地球化学循环过程极其复杂，

水稻内生菌又种类繁多。水稻内生菌群落结构和生态功能有哪些？到底有那些关

键内生菌能影响水稻对土壤中汞的吸收和转运？其作用机理是什么？水稻内生

菌是否参与植株内汞的形态转化？这些问题都还尚待解决。在接下来的工作中，

需要围绕这些关键问题进行系统深入研究，为具体的粮食安全和汞污染防治措施

和政策提供理论依据和科学指导。 
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