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摘要

芦苇是自然界广泛存在的湿地植物。在人工湿地中，约15.5%的种植植物是芦苇，其在废水水质净化中
起到重要的作用。尽管如此，对芦苇根系微生物群落的基本组成及每一类微生物在污染物去除中的作用
仍不清晰。本文总结了已有对芦苇根系微生物群落（包括细菌、古菌及真菌）在生态及生化方面的研究。
基于下一代测序，对不同环境条件下的微生物群落组成进行了分析。此外，利用培养方法进一步研究了
微生物群落的功能特征，如铁的固定、有机物的降解、营养元素的转化等。芦苇根系微生物群落独特的结
构和功能受芦苇种类及盐度等环境因素的高度影响。基于现有对芦苇根系微生物群落的研究，我们建议
在人工湿地中应用和强化合成微生物群落和铁锰氧化物基质，以提高湿地的水净化性能。

©2021 THE AUTHORS. Published by Elsevier LTD on behalf of Chinese Academy of Engineering and Higher
Education Press Limited Company. This is an open access article under the CC BY-NC-ND license

(http://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/).

1. 引言

湿地作为“地球之肾”，在自然生态环境中具有污染

净化作用[1]。受自然湿地的启发，在水处理工程中，可

通过人工构建湿地系统有效降解、转化以及去除废水中的

污染物[2]。人工湿地（constructed wetland, CW）与传统

污水处理厂相比具有优越的性能，在过去的 20年里得到

了迅速的发展，因此越来越受到研究者的关注（图 1）。

CW性能稳定，外部能源需求低，并且易于操作和维护，

这使其适用于没有公共污水处理系统或经济欠发达地区的

分散式废水处理[3‒4]。

CW中污染物的去除是一个复杂的过程，主要涉及土

壤颗粒、微生物和植物的综合作用。CW中的这三部分在

污染修复中发挥着不同的作用：土壤颗粒过滤和吸附污染

物，从而为植物和微生物的降解和转化提供更大的机会

[5]。植物根系环境富集的微生物由于根际效应在湿地污

染物的去除中起着重要作用[6]。根系微生物反过来也能

够给植物吸收和同化提供转化物质，比如硝酸根[7]。因

此，植物与微生物之间的相互作用对于CW的性能至关重

要[6,8]，并且近年来受到越来越多的关注[9‒10]。以往对

植物与微生物之间相互作用的研究，主要围绕着如何调控

根系微生物组以提高作物产量[11‒13]、抗病虫害[10,14‒

15]和抗干旱能力[16‒18]等方面，而很少关注湿地植物与

其根系微生物的相互作用及功能[8,19]。为了提升CW的

水净化能力，需要我们对湿地植物与微生物的相互作用关

系以及它们对污染修复的贡献有更深的理解。
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芦苇作为一种多年生的挺水植物，具有非常强的环境

适应能力，因而广泛分布于自然湿地中，在水生生态系

统中形成密集的优势群落，是湿地中最常见的植物之

一[2,20]。不仅如此，芦苇是CW中最常采用的植物之一，

近 20 年来，芦苇在湿地植物中所占比例高达 15.5%

（图1），在实际工程污水处理厂中比例更高。鉴于它们在

天然湿地中的广泛分布和在CW中的大规模应用，芦苇及

其根系微生物群落在污染物修复和改善湿地功能方面表现

出独特的潜力。

为了确定如何使用集体影响方法在CW中增强基于微

生物的控制策略，应努力了解芦苇根系与微生物之间的共

生关系。因而，在本文中，我们总结了以往关于芦苇根系

微生物群落的相关研究，包括以下几个方面：①芦苇根系

微生物群落对污染修复的贡献；②根系微生物中细菌、古

菌和真菌的群落在污染物去除过程中的作用；③芦苇在

CW中的广泛应用，其中潜在的生物强化方法可用于增强

污染物去除效果。在此基础上，我们还总结了当前研究的

优势和不足，并提出了该领域的未来发展方向。

2. 芦苇根系微生物群落在金属、有机物和营养物
质去除中的作用

由于CW受到不同类型污染物的影响，芦苇根系微生

物群落必须在不同的场景中应对不同的污染物类型，即金

属离子、有机物（organic matter, OM）或营养元素等。

2.1. 金属离子

金属离子的去除主要依赖于植物根系环境[21‒22]。

对于锌（Zn）、铁（Fe）、锰（Mn）等与植物生长和光合

作用有关的金属离子，植物的同化作用是首要考虑的因

素，尤其是当金属离子浓度较低[23]时。离子可以被植物

吸收，然后转移到枝条和叶子上。而在厌氧和缺氧环境

中，由于外界的氧化还原电势的变化，这些金属离子会形

成沉淀。与根系微生物相关的植物根系分泌物可通过分泌

次生化合物介导溶解来影响金属离子的生物利用度和抗聚

集性。例如，已知铁载体在各种元素的螯合和溶解中发挥

作用[22,24]。

其他对人体健康和环境有害的金属离子，如砷（As）

和铬（Cr）离子，在较高浓度的时候，能被植物根系微生

物固定和转化。这也被认为是重金属废水处理中稳定金属

离子的主要方法[25‒27]。芦苇在高浓度金属离子胁迫下

可以形成根表铁膜（Fe plaque）以增强湿地对这些重金属

离子的吸附作用[28]。根表铁膜的产生主要是由于植物根

系强大的泌氧能力[29‒30]，以及植物根系环境富集的铁

氧化菌[31]。铁膜是无定形氧化物或氢氧化物，它们为微

生物聚集和金属离子吸收提供了足够的场所[32‒33]。因

此，芦苇根系中的铁膜可以螯合高浓度的金属离子。某些

有害离子如As (III)可以吸附在铁膜上，并被As氧化根栖

细菌氧化成危害较小的As (V) [34‒35]。同样的，在面对

汞和硒污染的时候，也会发生相同的过程[36]。本文稍后

将提供更详细的讨论。

综上所述，上述过程可以将金属离子从土壤中的聚集

体迁移到植物和微生物中，从而降低土壤污染的风险并提

高CW的性能。

2.2. 有机物

在污水处理过程中，有机污染物通常采用化学需氧量

（COD）或者生化需氧量（BOD）衡量污染程度或判断处

理设施的处理效率。研究发现，在处理人工废水的CW

中，种植芦苇能够提高废水中 COD 和有机氮的去除率

图1. 2000—2020年发表的关于（芦苇）人工湿地的文章总数。数据来源于“Web of Science Core Collection”，灰色代表使用人工湿地作为关键词的文

章总数，黑色代表使用芦苇及人工湿地作为关键词的文章数量。
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[37]。芦苇本身能够吸收一定量的可溶性OM（辛醇/水分

配系数 lgKow = 0.5~3.5），如三聚乙烯（trichloroethene,

TCE）[38]，但对一些微量OM污染物，如全氟辛酸（per‐

fluorooctanoic acid, PFOA）、全氟辛烷磺酸（perfluorooc‐

tane sulfonic acid, PFOS）[39]和布洛芬[40]的吸收作用相

对较弱。然而，芦苇根系微生物能够有效去除这些微量

OM [41]。部分微量 OM 能够作为微生物的碳源和氮源

[38]，如从芦苇根系分离出来的Sphingobium fuliginis能够

利用叔丁基苯酚作为唯一的碳源进行生长代谢[42]。

芦苇根系微生物群落目前还是一个“黑箱”模型，蕴

含着复杂的微生物-微生物、微生物-植物的相互关系，如

植物根系分泌物能增进和刺激根系微生物的生长和代谢，

从而有效降解OM污染物[8]。然而，未来的研究需要探索

针对更复杂和有害的有机物的污染修复潜力，这可以拓宽

芦苇CW的应用。

2.3. 营养元素

氮（N）和磷（P）都是芦苇物种及其根际微生物的

基本生长元素。当植物被收获并从系统中移除时，芦苇对

N和P的去除是有效的；否则，随着植物的分解，N和P

会被重新引入系统[43]。相比较之下，根系微生物能够原

位吸收和转化这些营养元素，有利于CW的长期和可持续

运行。

研究发现，种植芦苇与没有种植芦苇的土壤相比，具

有更高的有机氮转化、硝化和反硝化能力，其中植物根系

微生物贡献几乎一半的脱氮量[37]。芦苇根系环境具有有

利于微生物氮转化的天然优势：①氧化还原条件的重复循

环，以应对不同环境，转化各种形态的氮；②芦苇根系分

泌的小分子酸等有机物能够给反硝化以及异化还原成铵

（DNRA）的过程提供碳源；③最为重要的是，芦苇根系

中具有大量的含氮转化功能基因的微生物，通常由细菌和

古菌组成。种植芦苇的沉淀物中细菌 16S 核糖体 RNA

（rRNA）、古细菌16S rRNA [44]、氨氧化细菌氨单加氧酶

（由基因 amoA编码）、氨氧化古细菌 amoA [40‒41]、反硝

化细菌亚硝酸还原酶（nirK）基因[44]，甚至厌氧氨氧化

（anammox）过程[45‒46]的丰度均显著增加，这些能有效

提升有机氮的矿化过程、硝化和反硝化过程，促使系统脱

氮效果的提升。因此，芦苇根系为根系微生物完成脱氮提

供了适宜的平台。

磷作为植物和微生物的基本生长元素，其同化是CW

废水处理过程中发生的主要过程。但是相较于氮，磷的形

态分布有所不同，如磷酸根（PO3−
4 ）能够与金属离子结合

产生沉淀[44]。鉴于芦苇根部表面的铁膜聚集了金属离子

以及不同形式的磷，芦苇根部环境为植物本身及其根系微

生物形成了一个“磷库”[48]。此外，一些根系微生物可

以进一步转化或吸收植物或自身的磷，从而实现净

化[49]。

综上，芦苇根系微生物群落是湿地进行污染修复的重

要组成部分。因此，了解芦苇根系微生物群落是成功去除

和固定污染物的关键，包括：①根系微生物的基本组成和

存在；②微生物群落功能在不同环境条件下的表达；③进

一步应用的潜在微生物功能。

3. 芦苇根系微生物群落组成及其性能

在过去的几十年里，对植物微生物群落（包括真菌、

细菌、古菌、原生生物和病毒）的数量和分布的调查，对

植物微生物研究产生了变革性的影响[11]。第二代测序

（next-generation sequencing, NGS）的发展使得研究者能够

研究不同环境下微生物群落的组成谱。在不同的NGS方

法中，扩增子测序技术被广泛使用在解析细菌、古菌[如

16S 核糖体 DNA（rDNA）]和真菌 [如内部转录间隔区

（ITS）、18S rDNA]群落组成上。宏基因组和宏转录技术

能够进一步解释除群落结构之外的功能组成和基因表达活

性，再结合分离培养技术进行特定功能的验证，使得研究

者能够从不同的角度探索芦苇根系微生物的结构和功能。

虽然原生动物和病毒对于根系微生物生态的影响不可忽

视，但由于特殊的生态位，它们并不能直接作用于污染物

转化[50‒51]，因而本文重点关注细菌、古菌和真菌的群

落结构和功能特性。

3.1. 细菌群落组成

先前使用基于 16S rRNA基因的高通量测序对细菌群

落组成（bacterial community composition, BCC）进行了广

泛研究。根据植物根系影响的范围将根系微生物群落分为

三个研究区域：非根际土壤区域、根际土壤区域以及根内

区域的内生菌。不同区域有不同的样品处理方法：挖出植

物后，在根表疏松结合并能抖落的是非根际土壤；抖动和

淋洗过后获得的紧贴植物根表的土壤是根际土壤；进一步

通过超声清洗洗脱的是根内内生菌[52]。He等[53]检查了

普通芦苇（Phragmites australis, P. australis）的BCC，并

观察到与普通土壤和根际相比，芦苇根际区域的细菌群落

具有更高的α多样性指数（表明丰富度）和较低的β多样

性指数（表明样品间的稳定性），这表明根际微生物具有

更高的物种丰富度和较低的样本间差异，意味着植物和环

境因子对根际微生物的组成具有组合影响。这一点和使用
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中性理论探究芦苇根际微生物组成的研究结果相一致

[54]，其结果显示确定性过程在根际微生物组成上占主导

地位，同样意味着植物对根际微生物的组成具有重要影

响。此外，芦苇根际微生物能够决定根内内生菌的种类和

结构[53]。综上，由于根际细菌群落具有的特殊性质，已

引起学者的广泛关注（表1 [54‒63]）。

3.1.1. 组成变化

从分类学来看，在门水平上，芦苇根系微生物主要是

变形菌门、厚壁菌门、放线菌门和拟杆菌门[64]。然而，

芦苇的BCC结构在不同的研究中可能有所不同，因为芦

苇可以很好地适应各种各样的土壤（或沉积物）环境，这

些环境在盐度（0~25 ppm）、pH、营养物质和水力条件等

方面表现出相当大的差异[65]。如表 1所示，以往研究样

品采集位置主要位于海岸带和河岸带区域，两者之间的主

要区别是盐分含量[55]，这造成了芦苇根系微生物群落结

构的差异。此外，CW的水质对芦苇BCC的结构和功能特

性也有重要影响[66]。除了环境因素外，芦苇的品种（基

因型）也会对根系微生物产生影响。Bowen等[56]探索了

P. australis根系微生物群落的不同谱系和组成，并表明谱

系内细菌群落相似，但谱系间细菌群落不同。然而，Yar‐

wood等[67]发现细菌的生物量和组成结构在入侵和本地

P. australis谱系之间并无明显差异。二者之间矛盾的结果

主要是由于研究所在的外界环境上的差异，Bowen等[56]

在“花园实验”中种植不同品种的芦苇和Yarwood等[67]

开展的野外采样的环境影响差异较大。尽管P. australis谱

系会导致成分差异，但外部环境可能掩盖了谱系带来的影

响。此外，基因型驱动的影响也可能被环境因素所取代。

例如，芦苇的另一种基因型Phragmites karka (P. karka)在

根际群落中显示出变形菌门、厚壁菌门、放线菌门和拟杆

菌门的过度表达，这与现有的关于P. australis的研究一致

[55]。事实上，不同品种/物种的植物根系产生的分泌物势

必导致根系环境中有机碳、氮的变化，从而刺激或者抑制

某些细菌的产生，也就是“根际效应”[68]，但是植物根

系微生物还会根据外界环境因素的影响产生相应的变化，

比如在相同的栖息环境中，芦苇（P. australis）和香蒲

（Typha latifolia）具有相同的根系微生物分类学组成[57]。

通常情况下，环境因素会对芦苇BCC施加更强的影

响，甚至可能掩盖植物本身带来的根际效应。不过受限于

目前使用的技术手段，我们对根系微生物的组成的理解可

能是片面甚至是有偏差的。即使是使用相同的扩增子测序

方法，引物及扩增区域的不同（表1）使得不同研究之间

的相互验证和比较难以开展。因此，制定统一的样品采

集、分析及质量控制方法是未来研究所要考虑的[69]。此

外，可以进一步考虑鸟枪法宏基因组/宏转录组测序，以

分析芦苇根系栖息微生物群落的功能组成。

3.1.2. 在污染修复方面的潜在作用

BCC分析的目的是彻底了解细菌群落所履行的特殊

功能。Zhang 等[58]应用 PICRUSt (Phylogenetic Investiga‐

tion of Communities by Reconstruction of Unobserved States)

基于16S rDNA测序结果来预测芦苇根系微生物的功能特

性，结果显示异源代谢是其中一个主要功能，这表明芦苇

根系微生物能够降解苯和氨基苯甲酸等具有苯环结构的物

质。除此之外，根系微生物的其他功能还包括对氯烷烃、

氯烯烃、己内酰胺、萘和甲苯的降解。

除了非培养的方法外，还可以使用培养的方法来确认

细菌群落的不同功能。Toyama等利用P. australis根系土

壤分别开展了壬基苯酚 （technical nonylphenol, tNP）

[70]、芘和苯并[a]芘的降解实验[71]，进一步验证了以往

研究中 PICRUSt的预测结果。研究人员不仅可以结合同

位素示踪技术分析功能组成，还可以量化芦苇细菌群落对

表1 16S rDNA扩增子测序技术解析芦苇根系细菌群落组成

Phragmites species

P. australis

P. australis

P. australis

P. karka

P. australis

P. australis

P. australis

P. australis

P. australis

P. australis

P. australis

Amplification region

V4

V3–V4

V3–V4

V5–V7

V5–V6

V5–V6

V4–V5

V4–V5

V4

V4–V5

V4

Sampling area

Riparian zone

Riparian zone

Riparian zone

Shoreline

Flooded area

Flooded area

Riparian zone

Tidal marsh

Flooded area

Riparian zone

Flooded area

Sampling compartment

Rhizosphere soil

Rhizosphere soil

Rhizosphere soil

Rhizosphere sediments

Bulk sediments, rhizosphere soil, roots, seeds

Rhizosphere and phyllosphere

Rhizosphere soil, roots, seeds

Rhizosphere sediment

Rhizosphere soil

Rhizosphere soil

Rhizosphere soil

Accession number

SRR4420130

PRJNA488152

PRJNA412147

Not available

PRJNA528336

SRP189428

SRP120065

PRJNA543564

PRJEB23940

PRJNA438165

SRP160913

Reference

[56]

[58]

[59]

[55]

[55]

[54]

[60]

[61]

[57]

[62]

[63]
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不同栖息地（即水沉积物或陆地土壤）中硝酸盐还原过程

的作用机制[47]。因此，多种研究手段的相互验证，能够

更加深入地理解芦苇根系微生物的功能特征。

3.2. 芦苇根系真菌与古菌

尽管湿地植物根系环境中真菌和古菌在污染修复过程

中也具有重要意义，但相较于细菌来说，对它们的研究较

为匮乏。并且大多数的研究主要关注的是芦苇根内或者根

表紧密吸附的古菌、真菌，因此以下的讨论中将重点论述

这个区域中的古菌和真菌的群落结构和功能组成。

3.2.1. 古菌群落

古菌群落组成的研究方法和细菌一样，都是采用16S

rDNA扩增子测序技术[72]。然而，由于只有少数古菌物

种已使用培养基成功培养，因此更常使用非培养的方法

（如NGS）来研究古菌多样性[73]。已有研究发现芦苇根

系古菌群落的主要组成为泉古菌门（Crenarchaeota）和广

古菌门（Euryarchaeota）：泉古菌门中活跃的主要是氨氧

化古菌，而广古菌门中较为常见的功能是产甲烷菌。这表

明芦苇根系古菌的主要作用是参与氮循环和产甲烷过

程[72,74‒75]。

古菌群落组成受多种因素影响。与芦苇基因型的寄主

植物驱动效应相比，芦苇根系古菌的组成对环境因素更敏

感，因为在水稻根系中也存在芦苇根系中相同的主要古菌

组成[76]。然而，与细菌群落不同，内生古菌群落更容易

受到土壤盐分的影响[74]。芦苇根系细菌和内生古菌沿盐

度梯度的不同分布模式意味着这两组在植物-微生物相互

作用中发挥着不同的作用。此外，古菌可能具有促进芦苇

生长和抵抗盐度的能力，因为古菌群落组成与水体盐度密

切相关[75]。

令人遗憾的是，由于缺少可用的数据库和有效的培养

方法，目前对于芦苇根系古菌结构和功能组成的研究还是

有限的。从生物信息学的角度来看，芦苇根系环境中至少

19.1%的序列是未分类的，意味着很多未被鉴定的古菌积

极参与了芦苇湿地生态系统[72]。随着测序技术和数据库

的发展，这些未知的古菌类型和功能特性会被逐步揭示。

3.2.2. 真菌群落

综合培养和分子鉴定方法通常用于探索真菌群落结

构[77]。基于对 rDNA内部转录间隔区（ITS）区域的分子

分析，据报道只有少数真菌物种主导与芦苇相关的高度多

样化的群落结构[68]。已从P. australis的根中发现内生真

菌，表明肉座菌目（Hypocreales）和帚枝霉 Sarocladium

strictum在孤立的真菌群落中占主导地位[77‒78]。尽管采

样点不同的气候和地球物理条件可能会影响真菌群落的组

成，但这些优势物种有助于与芦苇相关的某些功能，如抵

抗盐度的能力[72]。高盐条件下的芦苇根系真菌群落与低

盐条件下的群落相比，其对锌、汞和盐分压力都具有较强

的抵抗能力。将这些真菌接种到水稻幼苗中后，能够有效

提升水稻幼苗的抗盐能力[79‒80]。

除了盐度，谱系在真菌群落组成中也很重要[20]。最

近，Gonzalez Mateu 等[81]比较了入侵和本地 P. australis

的有隔深色内生真菌（dark septate endophyte, DSE）发

现，二者具有完全不同的群落结构，造成这种差异的原因

可以用“栖息地适应-共生”假说解释，植物和微生物在

共进化过程中建立了二者紧密的相互作用关系，来共同抵

抗外界的极端条件和非生物压力，使植物和微生物都能更

加适应栖息地环境[64,74,80]。植物和微生物的共同进化，

以及植物与多种内生微生物建立共生关系的能力，似乎增

强了植物对非生物胁迫的耐受性[80]。这些结果可能揭示

了一个有助于植物入侵的因素，它可造成经济和生态破

坏[82]。

芦苇根系微生物群落的每个成员都与寄主植物以及环

境密切相关，这些因素对不同的成员产生不同的影响。在

CW 运行过程中，温度、pH、溶解氧和氧化还原电位

（oxygen and redox potential, ORP）的变化会影响生物量、

微生物组成和微生物相互作用的强度，这可以通过网络复

杂性来表示[83]。随后会影响各种关键的污染物去除过

程，如沉降、沉淀和挥发[84]。微生物群落的所有成员都

表现出很高的污染修复潜力，这使得芦苇成为CW中应用

最广泛的植物。然而，作为一个紧凑的污染修复平台，

CW在整合最先进的技术以促进性能提升方面表现出强大

的实力。从目前的研究来看，芦苇根系微生物的群落和功

能已经被很好地解析，那么如何进一步根据不同成员的功

能特点来增强人工湿地的处理效果将会是今后的研究

重点。

4. 生物强化方法在人工湿地的应用

芦苇根系微生物群落的每个成员都在污染修复中发挥

作用。然而，不同成员之间的相互作用能够提升特定的污

染物转化功能，比如改变N转化途径和加速持久性OM的

降解过程[85‒86]。因此，基于对根系微生物群落中每个

成员的确切功能以及它们之间复杂相互作用的理解，我们

可以根据特定目的设计合成微生物的群落结构，称其为合

成微生物群落（SynComs） [87]。此外，除了活微生物

外，微生物产生的细胞外聚合物以及根表铁膜也有助于污
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染修复[14]。比如根表铁膜在以往研究中被证实参与到有

害金属离子（如As离子）的稳定、磷酸盐固定、N循环

以及微量有机物去除过程中[88‒92]。铁斑的成分不仅包

括铁氧化物，还包括由微生物过程产生的锰氧化物[92]。

因此，我们建议通过刺激功能性微生物来加强Mn氧化物

的产生，这最终可以提高CW的性能。根据以上两个方

面，我们提出了两种能够增强CW去除污染物能力的生物

强化方法：设计合成菌群和强化根系铁锰氧化物的生成。

4.1. 合成菌群

根据美国国立卫生研究院（National Institutes of

Health, NIH）的定义，合成菌群是指“出于一定目的，通

过重新设计微生物的群落结构，并对其进行定向改造，使

其具有新的功能”，合成菌群在植物-微生物相互作用中的

研究中常被应用，主要用来提升作物产量和抗病能力

[93]。对于一个新建的 CW，芦苇根系微生物能够通过

“自上而下”或“自下而上”的方式进行设计和改造。在

“自下而上”的方法中，通过从环境中分离出具有特殊功

能的微生物，再经过直接组装或基因工程[例如，噬菌体

整合酶、整合和接合元件（integrative and conjugative ele‐

ment, ICE）或不依赖于模式微生物（如大肠杆菌和酵母

等生物底盘）的重组酶辅助基因组工程（chassis-indepen‐

dent recombinase-assisted genome engineering, CRAGE）以

确保微生物具有所需的生理特征和功能（例如，降解特定

污染物）]，选定的微生物被重新组合为合成菌群[87,94]。

在选择合成菌群的成员时，应该首先考虑每个成员的特

性，并且在组合的过程中充分考虑到相互之间的功能互补

和功能冗余，以增强接种的稳健度，尤其是面对湿地这样

复杂的接种环境时[95]。然后用SynComs给植物接种，它

可以强有力地重新定植宿主。在“自上而下”的方法中，

可移动遗传元件（mobile genetic element, MGE），如含特

定降解基因的质粒等，能够被导入到特定菌群中，然后将

菌群接种到人工湿地环境中，通过其本身具有的水平基因

转移特性在原位环境下将MGE转移到其他根系微生物中

[93]。目前，合成菌落的应用有助于阐明不同环境条件下

根际微生物群落的作用（如植物-微生物相互作用）；然

而，利用合成菌落来增强根际效应（如生物修复）的研究

在很大程度上仍未得到探索。此外，合成菌落中成员能否

在原位生存和发挥其功能是不可预测的，因为根瘤菌植

物、本地微生物、根瘤菌接种物和合成菌落之间的植物-

微生物和微生物-微生物相互作用是复杂的，可能会阻碍

成功定植（图2）。

图2. 合成菌群和铁锰氧化物基质在人工湿地中的应用构想。OB：氧化细菌。
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4.2. 强化生物铁锰氧化物的生成

芦苇根系环境中的铁氧化物和铁氢氧化物的沉积会在

根系表面形成根表铁膜，根表铁膜会对重金属离子进入植

物体形成屏障[96]。铁膜中往往存在锰氧化物[97]，这主

要是由于铁氧化物能够吸附土壤中游离的锰离子，同时根

系环境为锰氧化菌和铁氧化菌（MnOB和FeOB）提供了

适宜的生存环境[32,98]。铁氧化物的形成主要是由于植物

根系外泌的氧气对二价铁离子的化学氧化作用[31]，而锰

氧化物的形成主要依赖于微生物作用，这主要是由于化学

锰氧化反应速率远小于生物锰氧化速率[99]。因此，细菌

二价锰离子氧化被认为是环境中三价锰离子和四价锰离子

氧化物形成的主要原因。和铁氢氧化物一样，生物锰氧化

物具有高比表面积，因此其对有机物和重金属（如铬、

砷、铅等）具有良好的吸附性能[100]。除此之外，锰氧

化物具有强氧化性（仅次于氧气），使得吸附的污染物能

够进一步被氧化降解，而产生的二价锰离子能够再次被锰

氧化微生物氧化产生新的锰氧化物[101‒103]。

活跃的锰循环过程对CW的污水处理效率具有重要意

义[104]。在CW基质中增加锰氧化物能够显著提升其对硝

酸盐、磷酸盐、多环芳烃（polycyclic aromatic hydrocar‐

bon, PAH）以及微量污染物的去除效率[105‒109]。由于

上述锰氧化还原研究未检测到出水中的二价锰离子，研究

人员推测锰离子氧化发生在它们的系统中；然而，他们低

估了二价锰离子氧化过程和植物-微生物相互作用（图2）。

Xie等[110]注意到锰氧化活性最强的深度是距离CW表面

10~20 cm的区域，而在这个区域中植物-微生物的相互作

用关系也最为密切。因此，植物根系环境很可能有利于锰

氧化过程的发生以及锰氧化菌的富集。

在自然环境中，根表铁（锰）膜能够占到芦苇根系干

重的 10%，并延伸至根际 15~17 μm，为废水处理提供了

生态基础[111]。而锰元素在湿地环境中的浓度大约为

100 mg·kg−1 [97]。如图 2所示，这是应用Mn修正方法促

进CW中污染物去除的关键因素。Mn生物氧化过程中的

关键酶与凋落物分解密切相关[112]。植物凋落物可以通

过富集芦苇根系环境中的MnOB来加速Mn氧化[113]。另

外，目前普遍认为生物锰氧化过程可能是细菌对外界压力

的一种应激反应，尤其是植物防御系统释放出的“分子武

器”[114‒115]。芦苇通常成功地与其他植物竞争形成密

集的优势群落，被认为是北美洲的入侵物种；此外，已经

发现它们的根部分泌物可以充当“分子武器”[116]。因

而在人工湿地环境中通过混合种植芦苇和其他湿地植物，

从而更多地激发芦苇释放分子武器的能力，在这个过程中

同时也可能会刺激生物锰氧化过程的发生，加快湿地环境

中生物锰氧化物的生成速率（图2）。

5. 总结

一般来说，芦苇的生态应用取决于芦苇根系及其相关

微生物之间的相互作用。包括细菌、古菌和真菌在内的每

一种根系微生物都直接或间接地促进了金属离子的螯合、

OM降解和营养元素的转化。微生物群落的组成随环境因

素（如盐度）以及植物基因型的变化而变化。虽然目前培

养和非培养的方法已经描述了微生物群落的结构，但基因

测序技术的进步和培养基的发展将提高我们检测和识别新

微生物类群的能力。为了更好地了解根系微生物群落所涉

及的复杂相互作用，基础科学研究与实际工程应用相结

合，将使CW能够在更广泛的范围内得到应用。设计和应

用芦苇根系合成菌落和生物生成的铁锰膜（氧化物）有助

于平衡和加强现有CW的不足和功能。在未来的研究中，

我们认为有必要探索根际环境中污染物转化和降解的详细

机制，并识别有助于污染修复的确切功能微生物群落。基

于这些知识，可以构建出更适合CW应用的合成菌落。此

外，可以对CW的基底材料（如锰氧化物）进行改性，使

其具有选择性积累功能性微生物的能力。
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