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(1)  AMF是否通过调节根际微域环境降低 Cd的生

物有效

(2)  根际代谢物在根际土壤微生物群落的系统发

育过程中起什么作用，引发微生物群落重塑的“信号

物质是什么？

(3) AMF 如何调控根际微环境中根系代谢物-土壤

-微生物的互作关系来降低植物对 Cd 的吸收。



材料与方法



结果

➢ 到第27天，Cd沿植株根系分布，第33天出

现Cd积累热点 

➢ AMCd中的热点百分比低于暴露的Cd

➢ AMCd中的Cd浓度低于Cd暴露

➢ 有效镉转变为有机结合镉是镉热点弥散的

原因

根际区间镉吸收热点的消失及镉有效态的变化



结果

根际土壤细菌群落的变化
➢ 变形菌门最多，其次是厚壁菌门、髌

骨菌门、拟杆菌门、放线菌门和酸杆

菌门。 

➢ 与对照相比，Cd处理后变形菌群和放

线菌群显著减少 

➢ 与Cd相比，AMCd处理的戴氏菌属和

鞘单胞菌丰度均显著增加，甚至鞘单

胞菌数量也高于CK，但戴氏菌属丰度

与CK差异不显著



结果
根际土壤细菌群落的变化

➢AM处理和Cd暴露导致细菌群落的变化

➢CK和AMCd处理是随机过程，Cd和AM处理是确定性过程 

➢Cd和AM都是影响细菌群落聚集的主要因素，并趋向于确定性过程;但

前者是同质选择，后者是变量选择



结果

细菌生物标志物与关键种

➢ 在CK和Cd中显著不同的是拉姆利杆菌和红假单胞菌 

➢ 在Cd和AMCd中分别是不粘柄菌属和拟杆菌属

➢ CK的关键种菌是不粘柄菌属、甲基杆菌属、鞘氨醇单胞

菌等 (9属)。 

➢ Cd处理组为罗丹诺杆菌、痢疾杆菌和伯克霍尔德菌等。 

➢ AMCd包括细小棒菌、马赛菌属和另枝菌属等8个属，部

分关键种与CK (LWQ8、Ramlibacter)和Cd (Massilia)重

叠

➢ AMF和Cd可以通过招募各自偏好的关键建群种来影响细

菌群落

T-检验

➢ CK vs. Cd和Cd vs. AMCd的前五位贡献者分别是LWQ8、

马赛菌属、戴氏菌属、伯克霍尔德菌和肠球菌

SIMPER 分析

关键种



结果

AMF招募能够钝化重金属的细菌

➢信号转导、程序性凋亡信号、重金属转运和代

谢物转运增加 (AMCd vs. Cd)

➢选择具有重金属运输(污染物去除)功能的AMCd

处理中微生物的增加情况。 

➢ 49个属的丰度显著增加 

➢上述细菌可以吞噬、吸附或包埋重金属;它们被

命名为HM- Remover



结果

土壤因子与镉热点降低的关系

➢酸性磷酸酶、脲酶、NO3-N、NH4-N、AP、β-葡聚糖酶和苯酚氧

化酶不仅与Cd钝化有关，而且与细菌有关 

➢酸杆菌门、放线菌门、拟杆菌门、厚壁菌门、双单胞菌门、变形

菌群和疣微菌门

➢这些细菌中约有63%是HM-Remover，间接或直接影响土壤和Cd

的迁移



结果

根际微生物群与代谢产物的关联

➢类黄酮代谢物被认为是影响群落变化的关键枢纽

➢AMF通过增加类黄酮含量改变了细菌群落



结果

代谢产物对多种因素的影响

➢使用加权代谢物 - 微生物共表达网络分析，

Spearman相关模型和Mantel测试，可以影响细菌和

土壤特性的代谢物 

➢ 11种代谢物有三元重叠，14种物质有二元重叠，表

明代谢物、微生物和土壤性质可以直接钝化Cd，并

且它们之间存在复杂的相互作用。



结果

AMF通过对代谢-微生物-土壤的调节使根际镉钝化

➢Cd的迁移能力通过“代谢物-微生物-土壤-Cd”、“代

谢物-土壤-Cd”、“代谢物-土壤-Cd”两种间接作用

方式和“代谢物-Cd”直接作用方式降低。 

➢VPA发现，三者的联合作用可以降低Cd迁移的最

大解释率(42.4%); 微生物单项解释率最大(15.5%)，

且微生物的总解释率达到72%; 

➢微生物重塑在减少镉迁移中发挥了重要作用。



总结
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➢ 在苜蓿根部代谢活动的控制是实现其与与根际微生物群有

益互作的关键

➢ AMF在促使根际特异性地组装重金属抗性微生物组的细菌，

这反过来又降低了镉的迁移 

➢ 有助于充分认识根际微生物群、寄主代谢调节和土壤因子

之间的因果关系 

➢ AMF促进苜蓿根际分泌黄酮可能是招募HM- Remover的

原因
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