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摘　 要： 甲基汞（ＭｅＨｇ）是一种具有神经毒性的环境污染物。 稻田土壤中在微生物作用下由无机汞转化产生的甲基汞，经水

稻根系吸收后最终会富集于稻米中，由此造成人体的甲基汞暴露风险。 水稻根际土壤在此过程中可能扮演着至关重要的作

用。 受水稻根系分泌的有机碳及氧气等的影响，根际土壤被视为稻田环境中的特殊生境，其间的微生物群落结构与丰度以及

若干关键元素的循环过程与非根际土壤相比存在巨大差异。 这一特殊生境会对无机汞（ ＩＨｇ）以及甲基汞在稻田环境中的命

运产生重要影响。 本文首先简要综述了稻田土壤环境中甲基汞产生与降解的微生物学过程研究进展，并进一步着重分析了

水稻根际土壤中 Ｆｅ、Ｓ、Ｃ、Ｎ 和 Ｐ 等关键元素对汞的微生物循环过程的影响。 深刻认识这些过程，有助于研究者准确评估汞污

染区稻田土壤甲基汞的产生及向水稻体内的转移效率，这对未来选择适当的农业手段降低人体甲基汞暴露风险具有重要意

义。 文章最后提出了若干值得探索的研究方向，期望能为相关研究提供新思考。
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作为一种有毒重金属，汞的元素地球化学循环

过程长期以来受到人们的广泛关注。 除了 Ｈｇ（０），
汞在环境中还有多种化学形态：Ｈｇ＋、Ｈｇ２＋及与其它

元素或化合物的结合态等。 由于具有很强的神经

毒性，甲基汞（ＭｅＨｇ）被视为汞元素毒性最强的化

学形态［１］。 人们对甲基汞环境危害性的关注，最早

始于上世纪五十年代中期发生在日本的水俣病事

件：由于当地居民长期食用富集了甲基汞的鱼类等

海产品，从而导致上千人死亡［２］。 此后几十年中，
又先后发生中国松花江及亚马逊河的汞污染事

件［３－４］，这些事件同样导致污染区居民出现甲基汞

中毒现象。 二十世纪初，研究人员发现在汞矿区稻

田中生长的水稻会大量地富集甲基汞，从而使大米

成为新发现的甲基汞暴露来源［５－６］。 相较于沿海地

区居民，内陆地区（例如中国西南汞矿区）居民的海

产品甲基汞暴露风险较低，而大量食用的汞污染大

米成为了最主要的甲基汞暴露途径［６－７］。 自此之

后，科学界开展了大量的研究来探索稻田土壤产甲

基汞的机理以及大米富集甲基汞的机理［１，８－１２］，以

期降低水稻对土壤甲基汞的超富集水平。
随着近年来高通量测序技术的巨大进步，研究

人员借助基因探针技术、宏基因组学、宏转录组学

等手段，广泛地研究了环境样本中汞的微生物循环

过程（主要指汞的甲基化及去甲基化过程）相关功

能基因及物种的分布和多度，这无疑极大加深了人

们对汞的生物地球化学循环的理解。 学界也从农

业生产的角度开展了大量研究，以评估农业实践活

动对汞的环境行为的影响。 本文将从综述稻田土

壤甲基汞的产生与降解相关微生物学过程出发，以
稻田生态系统中的特殊生态位－水稻根际土壤作为

探讨对象，着重探讨汞的微生物循环过程及与其它

关键元素的耦合过程，并进一步明晰相关研究的不

足，以期为本领域的研究提供参考。

１　 稻田土壤甲基汞产生与降解的微生
物学过程

１. １　 甲基汞产生

　 　 １９６９ 年，研究人员首次报道了沉积物中的微生

７６７



地　 球　 与　 环　 境 ２０２２ 年

物可进行汞的甲基化过程［１３］。 此后一系列的厌氧

环境微生物被证实具有汞甲基化功能，其中多数可

被归类至硫酸盐还原菌 （ ｓｕｌｆａｔｅ⁃ｒｅｄｕｃｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ，
ＳＲＢ）、铁还原菌（ ｉｒｏｎ⁃ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａ， ＦｅＲＢ）和

产甲烷菌（ｍｅｔｈａｎｏｇｅｎｓ）中［１４］。 此外一些与发酵、
产酸和纤维素降解有关的微生物同样具有汞甲基

化功能［１５］。 截至目前，约 １００ 余种汞甲基化微生物

被相继发现［１４］。 虽然对汞的微生物甲基化过程的

研究历史较长，不过直到 ２０１３ 年，Ｐａｒｋｓ 等 ［１６］才使

用比较基因组学及结构生物学等手段鉴定了微生

物汞甲基化的功能基因簇 ｈｇcＡＢ。 基因簇中的

ｈｇcＡ 基因编码假定的类咕啉蛋白，ｈｇcＢ 基因编码

２［４Ｆｅ－４Ｓ］铁氧化还原蛋白，这两类蛋白都是微生

物的汞甲基化关联过程－还原型乙酰辅酶 Ａ 途径的

重要部分［１６］。 此功能基因簇的发现将有助于研究

人员深入探索环境样本中汞甲基化相关基因及微

生物的群落结构［１７］，例如发现新的汞甲基化微生物

以及评估特定环境中微生物的汞甲基化潜力［８］。
基于此，Ｌｉｕ 等［１８］ 设计了 ｈｇcＡＢ 基因的分子探

针，并结合高通量测序技术，广泛研究了汞污染稻

田土壤中汞甲基化微生物群落结构及功能。 他们

发现，稻田土壤 ｈｇcＡ 基因的绝对丰度与土壤甲基

汞含量呈显著正相关关系，且含有 ｈｇcＡ 基因的物

种 主 要 来 源 于 Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａcｔｅｒｉａ、 Ｆｉｒｍｉcｕｔｅｓ、
Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ 及 Ｅｕｒｙａｒcｈａｅｏｔａ 等纲或门［１８］。 此外，稻
田土壤 ｈｇcＡ 基因主要来源于产甲烷菌（５７％）及铁

还原菌（３４％），而硫酸盐还原菌来源的 ｈｇcＡ 丰度

相对较低（ ＜３％） ［１２］。 然而在之后的研究中，他们

发现稻田土壤中细菌 ｈｇcＡ 基因拷贝数无法预测土

壤甲基汞的含量，而古菌 ｈｇcＡ 基因丰度与土壤甲

基汞呈现出显著负相关关系［１９］。 这意味着单独依

赖 ｈｇcＡ 基因丰度评估环境中汞的甲基化潜力时需

相当谨慎，因为生态位和微生物群落组成的特异性

将导致评估能力出现巨大差异［１９］。 例如，Ｇｉｌｍｏｕｒ
等［２０］ 发 现 一 株 具 有 ｈｇcＡ 基 因 的 物 种

Ｍｅｔｈａｎｏcｏccｏｉｄｅｓ ｍｅｔｈｙｌｕｔｅｎｓ 并不能进行汞的甲基

化。 汞甲基化微生物之间的互作可导致单位微生

物的汞甲基化效率提升 ２ ～ ９ 倍［２１］。 因此只有综合

考虑 ｈｇcＡＢ 基因丰度及其表达水平、微生物互作强

度、汞的生物可利用性及土壤理化性质等时，才有

可能较准确地评估特定环境的微生物汞甲基化

潜力［２１－２２］。
１. ２　 甲基汞降解

　 　 有关甲基汞的微生物降解过程的研究，与微生

物的汞甲基化研究历史发端于同一时期。 Ｓｍｉｔｈ［２３］

于 １９６７ 年首次报道了大肠杆菌和沙门氏菌的 Ｒ 因

子（Ｒ ｆａｃｔｏｒ，微生物抗药性的游离基因群）具有重金

属汞抗性，具体表现为对汞离子的耐受性。 １９６９
年，Ｆｕｒｕｋａｗａ 等［２４］进一步报道了假单胞菌对有机汞

的降解作用，并首次证明了将有机汞转化为无机汞

是微生物发挥汞抗性的关键过程。 之后十余年内，
研究人员依次发现并定义了微生物 Ｒ 因子中的汞

抗性基因簇 ｍｅｒ ｏｐｅｒｏｎ，包括 ｍｅｒＣ、ｍｅｒＴ、ｍｅｒＲ、ｍｅｒＢ
和 ｍｅｒＡ，这些基因分别编码并调控着有机汞在微生

物体内的运移及还原等过程［２５－２７］。 其中，ｍｅｒＢ 编

码的 ＭｅｒＢ 蛋白负责将甲基汞去甲基化并氧化 Ｈｇ＋

（ＣＨ３Ｈｇ＋→ Ｈｇ２＋），而 ｍｅｒＡ 编码的 ＭｅｒＡ 蛋白负责

Ｈｇ２＋的汽化过程（Ｈｇ２＋→ Ｈｇ０），从而实现了甲基汞

的降解［２８］。 ｍｅｒ ｏｐｅｒｏｎ 在环境微生物中存在广泛的

水平基因转移现象［２９］，以至于各类环境样本的可培

养的异养及好氧微生物中，大约 １％ ～１０％的物种含

有 ｍｅｒ ｏｐｅｒｏｎ 的基因系统，这使得甲基汞降解微生

物在环境中分布相当广泛［３０］。 好氧微生物、厌氧微

生物及兼性厌氧微生物中均发现具有此基因的物

种［３１］。 甚至部分硫酸盐还原菌和产甲烷菌都具有

对甲基汞的氧化去甲基化作用［２８］。
虽然对微生物进行甲基汞降解的功能基因 ｍｅｒ

ｏｐｅｒｏｎ 的发现早于汞的甲基化功能基因 ｈｇcＡＢ 近半

个世纪，但在稻田土壤环境中，相较于无机汞的微

生物甲基化过程，甲基汞的微生物去甲基化过程研

究明显缺乏。 Ｚｈｏｕ 等［３２］ 探索了稻田土壤环境中与

甲基汞降解相关的微生物群落结构，发现 Ｃａｔｅｎｕｌｉｓ⁃
ｐｏｒａcｅａｅ、 Ｆｒａｎｋｉａcｅａｅ、Ｍｙcｏｂａcｔｅｒｉａcｅａｅ 及 Ｔｈｅｒｍｏｍ⁃
ｏｎｏｓｐｏｒａcｅａｅ 是影响土壤甲基汞降解过程的最重要

微生物。 此外，Ｍａ 等［３１］ 发现汞污染稻田的根际土

壤中，无机汞含量越高时，ｍｅｒＡ 基因的基因拷贝数

越高。 Ｗｕ 等［３３］报道了通过抑制土壤中产甲烷菌活

性后，系统的甲基汞产量可增加达 １６. ６ 倍，同时甲

基汞的降解效率可被抑制 ７７％，这说明产甲烷菌对

土壤甲基汞的产生具有抑制作用。 遗憾的是，这些

研究均未能提供基于 ｍｅｒＡ 及 ｍｅｒＢ 基因证据的甲

基汞降解微生物组成及丰度的描述。 最新研究表

明甲烷氧化菌也是一类重要的甲基汞降解微生

物［９］。 研究者认为，甲烷氧化菌分泌的甲烷氧化菌

素（ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｉｎ）首先与 ＣＨ３Ｈｇ＋相结合，然后甲醇

脱氢酶使 ＣＨ３Ｈｇ＋中的 Ｃ⁃Ｈｇ 键断裂，从而实现对甲

基汞的裂解，不过具体机理有待深入研究［９］。 甲烷
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氧化菌偏好于好氧－厌氧环境，例如水稻根际［３４］，不
过尚不清楚此环境中其对甲基汞降解的重要性。
稻田土壤甲基汞的净产量是微生物对甲基汞的产

生与降解相平衡的结果［３３］，因此探索甲基汞的微生

物降解过程同样重要，且这将有利于研究者使用微

生物学手段降低水稻对甲基汞的富集水平。

２　 根际土壤中关键元素与汞微生物循
环的耦合

２. １　 水稻根际土壤－稻田土壤中的特殊生境

　 　 相较于非根际土 （ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ），水稻根际土壤

ＳＲＢ－硫酸盐还原菌； ＳＯＢ－硫酸盐氧化菌； ＦｅＲＢ－铁还原菌； ＦｅＯＢ－铁氧化菌； ＭｅＨｇ－甲基汞； ＩＨｇ－无机汞

图 １　 水稻根际土壤中关键元素与汞微生物循环的耦合过程

Ｆｉｇ．１　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｕｐｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｈｇ ａｎｄ ｓｏｍｅ ｋｅｙ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｉｎ ｒｉｃｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ

（ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ）是一个特殊的生境。 植物的根际

一般定义为根系外 １ ～ ２ ｍｍ 的空间范围，这一范围

的土壤环境受到植物根系的强烈影响［３５］ （图 １）。
例如，淹水稻田土壤一般处于缺氧环境，而水稻根

系会大量地分泌氧气并形成径向氧损失（ ｒａｄｉａｌ Ｏ２

ｌｏｓｓ，ＲＯＬ），从而使根系周围变成相对富氧环境［３６］；
水稻根系分泌大量的醋酸和草酸等有机碳［３７］，使根

际成为一个富营养的环境，并为微生物的生长提供

充足的碳源［３８］。 因此与非根际土壤相比，植物根际

土壤细菌的绝对丰度要高出 １ ～ ２ 个数量级［３９］，且
好氧微生物的相对丰度将显著上升［３５］。 微生物群

落组成是水稻根系定向选择的结果，因此根际微生

物群落结构存在显著的水稻品种间差异［３５］。 水稻

根际土壤的特异性将导致根际微生物生态位的分

异，并影响各类关键元素（Ｆｅ、Ｓ、Ｃ、Ｎ、Ｐ 等）的化学

形态和环境行为［４０－４１］，且这些元素的耦合循环远比

非根际的单一厌氧环境更为复杂［４０］。
图 １ 所示的主要生化过程以 Ａ～ Ｆ 字母进行区

分。 过程 Ａ，根系分泌的氧气促使根际土壤氧含量

上升；过程 Ｂ，氧气促进Ｆｅ（Ⅱ）向Ｆｅ（Ⅲ）的转化。 根

际土壤氧气含量的增加，为铁氧化细菌提供了电子

受体，从而促进了铁氧化菌的活性。 Ｆｅ（Ⅲ）含量的

增加，又会促进铁还原菌的活性。 其中，含有 ｈｇcＡＢ
基因簇的铁还原菌是一类重要的汞甲基化微生物，
将促进无机汞向甲基汞的转变；过程 Ｃ，类似地，氧
气加快 Ｓ２－向 ＳＯ２－

４ 的转化。 ＳＯ２－
４ 含量的增加将促进

硫酸盐还原菌的活性。 含有 ｈｇcＡＢ 基因簇的硫酸

盐还原菌是一类重要的汞甲基化微生物，能促进无

机汞向甲基汞的转变；过程 Ｄ，Ｓ２－与Ｆｅ（Ⅱ）结合生成
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ＦｅＳ，可吸附土壤中的汞离子，降低其生物可利用性，
从而抑制汞的生物甲基化过程；过程 Ｅ，秸秆还田与

有机肥施加等农艺措施下，根际土壤中的 Ｈｇ 和 Ｓ
的结合方式也会影响汞的甲基化过程。 倘若生成

Ｈｇ⁃Ｓ 结合物，将降低 Ｈｇ 的生物可利用性，抑制汞的

微生物甲基化过程，若生成的是Ｈｇ（Ⅱ）⁃Ｓ⁃ＤＯＭ，Ｈｇ
的生物可利用性将增加，促进无机汞向甲基汞的转

化；过程 Ｆ，根系分泌物中的有机碳，为微生物提供

代 谢 碳 源。 因 此 其 也 将 促 进 ＳＲＢ、 ＩＲＢ 和

ｍｅｔｈａｎｏｇｅｎｓ 等微生物的汞甲基化效率。
２. ２　 水稻根际关键元素与汞的微生物循环的耦合

关系

　 　 稻田土壤中 Ｆｅ 与 Ｓ 是与甲基汞产生和降解密

切相关的两类元素，而 Ｃ、Ｎ 和 Ｐ 等元素与农业活动

直接相关，这些元素均直接或间接地参与汞的微生

物循环。 因此梳理根际土壤中相关元素与汞的微

生物循环的潜在耦合关系对于理解稻田土壤汞的

环境行为至关重要。
（１）Ｆｅ 和 Ｓ 元素

稻田土壤中 Ｆｅ 元素对甲基汞循环具有多方面

的影响。 例如铁还原菌参与汞的甲基化作用［４２－４３］

和铁元素参与的甲基汞光降解［４４］。 此外，水稻根表

面的氧化铁膜对根系吸收无机汞及甲基汞可能具

有重要影响。 铁膜的形成是水稻适应淹水环境的

重要抗逆机制，也是水稻抵抗有毒重金属积累的重

要屏障［４５］。 植物根系分泌的氧气将Ｆｅ（Ⅱ）氧化为

Ｆｅ（Ⅲ）并形成根际铁膜，并使得根际土壤中的Ｆｅ（Ⅲ）
含量相较于非根际土显著升高［４０］ （图 １，Ａ 和 Ｂ）。
铁膜形成后可螯合土壤中的无机汞，从而抑制无机

汞向水稻地上部的迁移［４６］。 此外，充足的氧化态的

Ｆｅ（Ⅲ）可作为铁还原菌的底物［４５］，促进根际土壤中

铁还原微生物的活性［４７］，这将导致根际土壤中铁还

原菌占比细菌总数的 １２％，远高于非根际土中的＜
１％［４８］。 如此高丰度的铁还原菌有可能加速甲基汞

在根际的产生及在水稻体内的富集［４６，４９］。 水稻泌

氧能力的提升会加速根际铁膜的形成［５０］，并促进铁

还原 菌 的 活 性， 例 如 当 根 际 土 壤 中 铁 还 原 菌

Ｇｅｏｂａcｔｅｒａcｅａｅ 基因拷贝数增加时，水稻甲基汞含量

显著增加［４６］。 有趣的是，虽然根表铁膜铁含量与铁

膜中总汞以及稻米总汞含量呈显著正相关，但与铁

膜中甲基汞以及稻米甲基汞含量间不存在显著相

关关系［４６，５１］，这意味着铁膜铁影响的微生物汞甲基

化过程需要进一步探索。

淹水稻田土壤中，Ｓ 元素主要通过两种方式影

响汞的甲基化效率。 第一，还原态硫（Ｓ２－）可与无机

汞（Ｈｇ２＋）结合形成生物可利用性低的 Ｈｇ⁃Ｓ 复合物

从而抑制汞的甲基化［８］（图 １，Ａ 和 Ｃ），或与还原态

铁Ｆｅ（Ⅱ）形成 Ｆｅ⁃Ｓ 复合物（图 １，Ｄ），从而吸附土壤

中的汞离子，降低其生物可利用性，并抑制汞的生

物甲基化过程［８］。 腐殖质中含有的还原态 Ｓ 配体

可与重金属阳离子形成高亲和力的化学键［５２］，从而

降低重金属的生物可利用性。 此外，Ｓ ／ Ｈｇ 比的增加

将形成生物可利用性更低的 Ｈｇ（Ⅱ）⁃Ｓ⁃ＯＭ 复合

物［５２］，从而抑制土壤甲基汞的产生［５３］。 第二，硫酸

盐可作为微生物硫酸盐还原过程的电子受体，促进

汞的甲基化［８］。 在根际所处的好氧环境下，还原态

硫被硫氧化菌（ｓｕｌｆｕｒ ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ，ＳＯＢ）氧化为

硫酸盐［４１］，而硫酸盐反过来能够促进硫酸盐还原菌

的活性并促进甲基汞的产生［５４］（图 １，Ａ 和 Ｃ）。 不

过相对于 ＩＲＢ，根际土壤中的 ＳＲＢ 绝对丰度并不

高［４１，这意味着根际土壤中 ＳＲＢ 对甲基汞产生的贡

献率可能并不会很大。 事实上，最近有研究表明根

际土壤中的甲基汞含量与 Ｆｅ２＋含量呈显著正相关关

系，而与 ＳＯ２－
４ 含量无显著相关关系［５５］，这说明 Ｆｅ２＋

对土壤甲基汞生成的贡献应该更大。
（２）有机碳

稻田土壤外源有机碳主要包括秸秆还田［５６］、有
机肥施用［５７］及水稻根系碳沉积［３８］ 等。 这些有机碳

可影响土壤微生物活性以及汞元素的生物可利用

性，进而影响甲基汞的产生与降解过程［８，５８］。 溶解

态有机质（ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ， ＤＯＭ）与 ＨｇＳ 结

合后形成的Ｈｇ（Ⅱ）⁃Ｓ⁃ＤＯＭ 复合物可提升无机汞的

生物可利用性，并显著提升微生物产甲基汞效

率［５９－６１］（图 １，Ｅ），而腐殖质中的有机质结合的硫汞

复合物Ｈｇ（Ⅱ）⁃Ｓ⁃ＯＭ 可降低汞的生物活性并对汞的

甲基化产生抑制［５３］。 Ｔａｎｇ 等［３８］研究发现秸秆添加

可加快稻田土壤甲基汞的产生及在水稻体内的富

集效率，具体作用为：秸秆分解的 ＤＯＭ 促进稻田土

壤汞甲基化微生物的丰度与活性，将 ＨｇＳ 活化为微

生物可利用态汞，提升甲基汞的净产量；提升甲基

汞的移动性，增加根系长度，进而增加甲基汞的吸

收；提升甲基汞在水稻植株内的转移效率。 Ｌｉ 等［６２］

报道了有机肥（鸡粪和牛粪）施用提升了溶解态 ＩＨｇ
的浓度、增加了土壤汞甲基化关键基因 ｈｇcＡ 的基

因拷贝数，从而导致土壤甲基汞和稻米甲基汞含量

均显著增加。
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水稻的根际碳沉积也是影响根际汞微生物循

环效率的重要因子［６３］。 水稻生长期间植株的根际

碳沉积是稻田土壤有机碳的主要来源［４０］。 水稻根

系分泌的乙酸等小分子有机碳可作为汞甲基化微

生物的电子受体，从而提升甲基汞的产生效率［６３］

（图 １，Ｆ）。 Ｚｈａｏ 等［６３］ 发现根系分泌物可使根际土

壤 ｈｇcＡ 基因拷贝数增加 ４. １ 倍，这说明根际土壤中

甲基汞的产生效率将远高于非根际土壤。 此外，不
同水稻品种分泌的有机酸含量差异，是水稻品种间

根际土壤甲基汞生产效率显著不同的原因之一［６３］，
当水稻分泌有机酸含量增加时，稻米富集甲基汞的

能力将显著提升［４６］。 虽然根际充足的碳源为汞的

微生物甲基化创造了良好的条件［６３］，但是好氧环境

也有利于甲基汞的微生物降解［２８］，因此根际土壤中

甲基汞产生与降解的平衡，将直接影响根际土壤甲

基汞的净产率，并进一步影响水稻对甲基汞的富集

效率。
外源有机碳的添加对土壤有机碳的矿化过程

具有强烈的正向或负向激发效应，进一步调控土壤

Ｃ、Ｎ 等营养元素的释放，从而影响微生物的丰度和

多样性［６４－６５］。 作为土壤微生物活动的热点区域，根
际沉积物大量富集的根际土壤是土壤激发效应发

生最为剧烈的部位［６５－６６］。 但是根际的激发效应对

根际土壤汞循环（甲基汞产生与降解）微生物群落

的潜在影响，以及对根际甲基汞的产量变化的影响

尚未可知，而这或许是解释水稻品种间根际土壤甲

基汞含量差异的潜在因素。
（３）Ｎ 和 Ｐ 元素

氮和磷是促进水稻生长、确保稻谷产量的必要

营养元素，因此施氮和施磷是重要的农艺手段［６７］。
传统磷肥施用的同时，磷肥中含有的无机汞可能会

成为稻田土壤的“新汞” ［６８］，不同于土壤中已经存

在的“旧汞”，后者可能被腐殖质所结合并导致生物

可利用性降低［６９］，而前者可能会被微生物直接利用

并产生甲基汞［６８］。 生物体内的聚磷酸盐被发现具

有较 好 的 汞 螯 合 效 应， 从 而 能 降 低 汞 的 移 动

性［７０－７１］。 但是尚无研究探索土壤环境中的聚磷酸

盐是否仍有此特点，这或许可以帮助研究者选择新

型聚磷酸盐肥料作为传统磷肥的替代品以缓解汞

的环境风险。
相较于 Ｆｅ２＋和 ＳＯ２－

４ ，ＮＨ＋
４ 对根际土壤微生物群

落组成的影响更为重要［３１］，但是其对汞循环微生物

类群及功能多样性影响的重要性并不清楚。 不过

目前的研究发现，氮元素可能至少通过如下几个途

径影响汞的微生物循环过程。 首先是氮循环微生

物直接参与汞的甲基化。 例如作为一类重要的硝

化细菌［７２］，海水环境中发现的硝化刺菌属相似物种

（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｎａ⁃ｌｉｋｅ）最近被发现含有 ｈｇcＡ 基因，因此其

被看作是潜在的汞甲基化微生物［７３］。 其次是直接

影响汞元素的生物可利用性。 Ｖａｎ 等［７４］ 报道了海

洋沉积物中添加 Ｎ 和 Ｐ 等营养元素可提升系统的

甲基汞产生效率，他们认为这和汞与 Ｎ、Ｐ 元素结合

后其生物可利用性增强有关。 不过土壤腐殖质中

的含氮官能团也能结合Ｈｇ（Ⅱ）并降低汞的生物可利

用性［７５］。 最后是氮与铁等元素的耦合间接影响汞

的微生物循环过程。 水稻根系分泌的氧气能促进

淹水稻田土壤中微生物对氨态氮的硝化作用［６６，７６］，
而硝化作用的增强将抑制根际土壤中Ｆｅ（Ⅲ）的还原

作用［７７］，从而可能影响铁还原菌介导的汞甲基化

过程。

３　 展望

　 　 根系分泌物（有机碳、氧气等）为根际土壤微生

物提供了充足碳源的同时，也通过控制土壤的氧化

还原条件，影响根际土壤中的 Ｆｅ、Ｓ、Ｃ 和 Ｎ 等元素

与汞的微生物耦合循环过程，从而影响根际土壤中

甲基汞的产生与降解效率。 根际土壤作为水稻吸

收甲基汞的主要来源（其次为大气甲基汞沉降吸

收） ［７８］，其中的甲基汞净产量将显著影响大米甲基

汞的含量。 因此关注根际土壤中汞的微生物循环

过程，并通过调控上述关键元素与汞微生物循环的

耦合过程，进而降低大米甲基汞的富集水平，具有

重要的现实意义。 综合上文的讨论，如下两个方面

的工作值得重点关注。
１）根际微好氧环境为氮的微生物循环提供了

理想场所，且这类循环过程对根际微生物类群的调

控具有重要作用［４０］，加之其它环境中发现氮循环微

生物具有汞甲基化潜力。 因此，探索水稻根际土壤

中氮循环微生物的汞甲基化潜力，可拓宽对稻田土

壤环境汞甲基化过程的认识。 此外，水稻根际激发

效应等根际效应带来的微生物的群落变化，将如何

与关键元素的循环相耦合，并如何影响汞的微生物

循环过程，仍需进一步探索。
２）虽然 Ｆｅ、Ｓ、Ｃ 和 Ｎ 等元素均参与甲基汞的产

生与降解过程，但是它们所关联的相关微生物对根

际土壤甲基汞净产量的相对贡献度，以及对大米甲
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基汞富集量的相对贡献度，尚未有深入研究。 此

外，这些关键元素及相关微生物的相互作用如何影

响土壤甲基汞的产生和大米甲基汞的富集，相关过

程并不十分清楚。 有关结论或将有助于研究人员

选择合适的方式对关键元素涉及的微生物学过程

进行定向调控，进而降低大米甲基汞的富集水平。
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