
氨氧化作用作为硝化过程的第一步，是氮素生物

地球化学循环的关键步骤[1]。一百多年来，人们一直认
为土壤生态系统中的氨氧化作用主要是由变形菌纲

中的一些化能自养细菌———氨氧化细菌（Ammonia-
oxidizing bacteria，AOB）催化完成的，直到 2004 年宏
基因组学研究发现海洋古菌基因组中含有类似细菌

编码氨单加氧酶的结构基因 amoA、amoB 和amoC [2]，
2005年从西雅图水族馆海水中分离培养到第一株氨
氧化古菌（Ammonia-oxidizing archaea，AOA）[3]，根本

摘 要：采用淹水非种植水稻土微环境模式系统，对水稻土进行 1 h和 1、5、10、20、30、40、60 d淹水培养，利用序列分析和 Real-
time PCR技术分析淹水培养过程中氨氧化古菌（AOA）的丰度和群落结构变化规律。结果表明，淹水水稻土中细菌（Bac）的丰度是泉
古菌（Cre）的 29倍以上，而氨氧化古菌（AOA）是氨氧化细菌（AOB）的 4倍之多，淹水过程改变了细菌、泉古菌、氨氧化细菌和氨氧
化古菌的丰度。基于 Arch-amoA基因的 OTU分析显示淹水过程中 AOA的群落结构发生了演替性变化：T12是 r策略生存的 AOA，
仅存在于淹水初期；T4、T5和 T9是 k策略生存的 AOA，存在于淹水后期；T1、T8和 T16是 r和 k-策略共生存的 AOA，它们存在于
整个淹水过程中，淹水后期 k-策略的 AOA占据优势。淹水初期优势种群多样性指数大于淹水中、后期，PCA分析将淹水处理过程
分成初期、中期和后期 3类不同的生境；测序结果表明，16个优势 OTU类型均属于泉古菌，且与来自不同地域的水稻土、旱地土、
红壤和沉积物氨氧化古菌关系密切。
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Abstract：Ammonia-oxidizing archaea（AOA）play an important role in ammonium oxidation in soil ecosystem, and predominate among am原
monia-oxidizing prokaryotes in paddy soils. In this study, dynamic changes of abundance and community structures of ammonia-oxidizing
archaea were investigated in paddy soils that were flooded for 1 h, 1 d, 5 d, 10 d, 20 d, 30 d, 40 d and 60 d, using sequential analysis and
real-time PCR. The abundance of bacteria was 29 times that of crenarchaeota, while AOA was 4 times ammonia-oxidizing bacteria（AOB）.
Based-on arch-amoA gene, OTU analysis showed that the AOA community structures shifted at different flooding times：T12, a type of AOA
and r-strategist organism, was present only at the early flooding time. T4, T5 and T9, k-strategist organisms, existed at the late flooding
time. T1, T8 and T16, r-k-strategist symbiotic organisms, appeared during whole flooding period. AOA predominated at the late flooding
time. The diversity index of dominant groups was larger at the early flooding than at the middle and late flooding times. Sequencing results
showed that all 16 dominant OTU types belonged to crenarchaeota, and had a close relationship with AOA from paddy soil, dry highland
soil, red soil and sediments in different regions.
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改变了学术界对氨氧化微生物的传统认识。近几年，国

际上多个研究小组通过宏基因组学技术和同位素示踪

技术相结合的方法，在氨氧化古菌的生态功能特征方

面取得了长足发展，研究发现其与氨氧化细菌相比具

有不同的生态习性，更适应于极端的寡营养环境[4]。
Leininger等[5]2006年在“Nature”杂志上报道土壤

中氨氧化古菌的数量（以 amoA基因拷贝数计量）是
氨氧化细菌的 3000倍，随后大量的研究发现氨氧化
古菌广泛分布于包括海洋、湖泊和土壤等在内的多种

环境中，而且其数量通常远远高于氨氧化细菌[6-7]，氨
氧化古菌和细菌在硝化作用中的重要性和相对贡献

也因此成为国际上近年来研究的热点问题。Mao等[8]

认为土壤硝化速率与氨氧化古菌数量相关性高于其

与氨氧化细菌的。宋亚娜等[9]研究了水稻生育期内红
壤稻田氨氧化微生物数量和硝化势的变化，证明了氨

氧化微生物尤其是氨氧化古菌在稻田土壤生态系统

中占有重要地位。武传东等[10]对长期施用氮肥和磷肥
的渭北旱塬土壤中氨氧化古菌进行群落结构研究，表

明长期不同的施肥方式显著影响了土壤中氨氧化古

菌的群落多样性。邱昭政等[11]对河口湿地表层沉积物
氨氧化菌的多样性研究表明，溶氧浓度与氨氧化速率

呈极显著正相关，与 AOB多样性指数亦呈显著正相
关，与 AOA群落各指数都无相关关系。周磊榴等[12]认
为低氨氮环境下 AOA在氨氧化过程中具主导作用。

我国土壤资源丰富，环境条件多样，自 20世纪 80
年代以来，由于农业氮肥大量投入引起的环境问题日

显突出，对硝化作用的研究一直深受重视。水稻土及

其稻田系统是环境友好、生态健康、可持续利用的人

工湿地生态系统[13]。稻田土壤氮素的累积、迁移、流失
等生物地球化学循环过程是稻田生态系统可持续发

展的重要保障之一。植稻土壤中氨氧化古菌和氨氧化

细菌的数量明显高于不种植水稻的土壤，其微生物组

成也具有明显差异，表明氨氧化古菌是水稻土根际的

优势氨氧化微生物，且 AOA可能比 AOB更易受水稻
土氧气浓度的影响[14]。水稻生长过程中稻田土壤长期
处于淹水状态，可为厌氧氨氧化菌生长提供有利环

境，淹水水稻土已经成为研究土壤微生物生态的模式

系统[15]。
鉴于目前国内外对氨氧化古菌在生态学方面和

极端条件下的研究较为充分，而关于淹水时间对水稻

土中氨氧化古菌的群落结构及丰度影响的研究较少，

有必要采用分子生物学的方法分析淹水水稻土中氨

氧化古菌的多样性和丰度，以揭示氨氧化古菌在水稻

土淹水条件下的氨氧化作用机制及其群落变化特征，

为深入探讨水稻土的氮循环机理提供必要的理论和

实验基础。

1 材料和方法

1.1 供试土样
水稻土于 2011年 10月采自天津宝坻王卜庄镇

后张司马村水稻收获后的稻田。采集 0~20 cm耕层土
壤，风干，磨细，过 1 mm土壤筛，贮存备用。土壤有机
质含量为 15.6 g·kg-1，全量氮、磷和钾分别为 2.95、
0.580、38.2 g·kg-1，pH7.75。
1.2 试验方案

试验设置 8个不同淹水时间处理，分别为淹水培
养 1 h和 1、5、10、20、30、40、60 d。称取 3.000 g土样
若干份，置于灭菌后的 10 mL血清瓶中，分别加入无
菌去离子水 3 mL，保持水土比为 1颐1。加橡胶盖，充氮
除氧，用铝盖密封，置于 30 益恒温培养箱中避光培
养。分别在每个时间点取出 3份作为重复，置于-20
益保存土壤泥浆样品，待全部培养处理完成后统一提
取土壤总 DNA。
1.3 土壤微生物总 DNA提取

泥浆样品解冻后，采用 OMEGA soil DNA kit提取
土壤微生物总 DNA。
1.4 基于细菌和泉古菌的 16S rRNA基因的丰度分析
1.4.1 细菌（Bac）的丰度测定

Real-time PCR体系为：TaKaRa SYBR Primix Ex
TaqTM域 12.5 滋L，Com1和 Com2引物各 1 滋L，土壤微
生物总 DNA 1 滋L，补加 ddH2O至 25 滋L。反应条件见
表 1，扩增片段为 407bp。以含有细菌 16S rRNA基因
的重组 pGEM R -T载体为标准质粒，计算出标准质粒
的拷贝数，按 10倍浓度梯度稀释，以 10-1~10-8浓度梯
度的标准质粒为模板进行荧光定量 PCR扩增。以标
准质粒拷贝数的对数值作为纵坐标，不同浓度质粒的

Ct 值作为横坐标，建立标准曲线。扩增效率 E=
94.6%，R2=0.999。
1.4.2 泉古菌（Cre）的丰度测定

Real-time PCR反应体系为：TaKaRa SYBR Prim原
ix Ex TaqTM 域 12.5 滋L，Cre -arch 771F 和 Cre -arch
957R引物各 1 滋L，土壤微生物总 DNA 1 滋L，补加
ddH2O至 25 滋L。反应条件见表 1，扩增片段为 227bp。
以含有古菌 16S rRNA 基因的重组 pGEM R -T 载体
为标准质粒，标准曲线建立方法同 1.4.1。E=100.9%，
R2=0.998。
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表 1 Real-time PCR扩增引物及反应条件
Table 1 Primers and reaction conditions of real-time PCR used in study

1.5 基于 amoA基因的氨氧化细菌（AOB）和氨氧化古
菌（AOA）的丰度分析

Real-time PCR体系：分别取 amoA-1F/ amoA-2R
和 Arch-amoAF /Arch-amoAR引物对各 1.0 滋L，不同
处理土壤 DNA模板 2.0 滋L，SYBR R Premix EX TaqTM

域12.5 滋L，加 ddH2O补充至总体积 25 滋L。PCR参数
见表 1，扩增片段分别为 491bp和 635bp。分别以含有
氨氧化细菌氨单加氧酶 A（amoA）和氨氧化古菌氨单
加氧酶 A（Arch-amoA）基因的重组 pGEM R -T 载体
为标准质粒，同 1.4.1方法建立标准曲线。E值分别为
104.0%和 90.9%，R2分别为 0.994和 0.995。
1.6 氨氧化古菌群落结构多样性分析
1.6.1 氨氧化古菌 Arch-amoA基因克隆文库的构建

PCR 体系：Arch -amoAF/Arch -amoAR 引物（25
mmol·L-1）各 1.0 滋L，适当稀释的 DNA 模板 1.0 滋L，
Premix Taq R DNA聚合酶 20.0 滋L，加 ddH2O补充至
总体积 50 滋L。PCR热循环参数：94 益预变性 5 min，
94 益变性 30 s，55 益复性 60 s，72 益延伸 45 s，扩增
30个循环；72 益延伸 7 min，16 益保存。采用 1.0%琼
脂糖凝胶电泳检测 PCR扩增产物，用 DNA纯化回收
试剂盒回收目的片段。

将 Arch-amoA基因扩增产物与 pGEM R -T载体
连接后转化到大肠杆菌 JM109感受态细胞中。通过
蓝白斑筛选，挑取白斑克隆子，每个淹水处理构建约

400个克隆子的文库，共 8个克隆文库。
1.6.2 氨氧化古菌 Arch-amoA基因序列测定

随机挑取克隆文库中的菌落作为模板，用通用引

物M13进行菌落 PCR扩增，每个处理得到约 100个阳
性克隆子，随即挑取 10个阳性克隆子由上海生物工程
技术服务有限公司完成 Arch-amoA基因序列的测定。
1.6.3 数据处理

将核苷酸相似度大于 97%的序列作为一个分类

操作单位（operational taxonomic unit，OTU），进行多样
性分析。参照王英等方法 [17]计算多样性指数，包括
Shannon-Wiener 指数（H忆）、Margalef 指数（dMa）、辛普
森指数（Simpson index，Ds）及 Pielou均匀度指数（E）。
采用 UnFrac[18]进行基于进化树的环境微生物构成的
主成分分析（PCA）。
1.7 系统发育树的构建

用 MEGA4.0软件构建基于 arch-amoA基因的氨
氧化古菌群落结构图，选取相似度大于 97%参比菌株
构建系统发育树。

2 结果与分析

2.1水稻土细菌、泉古菌 16S rRNA基因和氨氧化细菌
amoA、氨氧化古菌 Arch-amoA基因 PCR扩增

采用 PCR 技术从 8 个淹水处理的土壤总 DNA
中，获得细菌和泉古菌的 16S rDNA片段和氨氧化细
菌 amoA和氨氧化古菌 Arch-amoA基因片段。图 1为
目的基因片段的琼脂糖电泳结果。由图 1可以看出，获
得的 PCR片段大小与预期一致，且 PCR产物特异性
好，条带单一，可以进行后续的 Real-time PCR和 Arch-
amoA基因文库构建。
2.2 不同淹水时期水稻土氨氧化古菌丰度分析

应用 Real-time PCR 技术获得的细菌、泉古菌
16S rRNA基因以及氨氧化细菌 amoA基因和氨氧化
古菌 Arch-amoA基因拷贝数结果如图 2所示。可以
看出，淤水稻土淹水过程中细菌和泉古菌 16S rRNA
基因拷贝数、氨氧化细菌 amoA和氨氧化古菌 Arch-
amoA基因拷贝数分别为每克风干土拷贝数在 1.748伊
109~4.429伊109、0.469 8伊108~1.045伊108、0.874 2伊106~
2.780伊106和 0.724 5伊107~1.372伊107之间；于淹水 5 d
时丰度均达到峰值；盂细菌的丰度普遍大于泉古菌
的，是后者的 29.05~ 64.17倍；榆淹水过程中 AOA丰

微生物 Target group 引物及其序列 Primers and their sequences 反应程序 Thermal profile 参考文献
Reference

细菌 Bacteria Com1：CAGCAGCCGCGGTAATAC
Com2：CCGTCAATTCCTTTGAGTTT

95 益预变性 180 s，94 益变性 20 s，50 益
退火 40 s，72 益延伸 40 s，40个循环 [16]

泉古菌 Crenarchaeota Cre-arch771F：ACGGTGAGGGATGAAAGCT
Cre-arch 957R：CGGCGTTGACTCCAATTG

95 益预变性 180 s，95 益变性 20 s，50 益
退火 30 s，72 益延伸 30 s，40个循环 [7]

氨氧化细菌 Ammonia oxidizing bacteria amoA-1F：GGGGTTTCTACTGGTGGT
amoA-2R：CCCCTCKGSAAAGCCTTCTTC

95 益预变性 180 s，94 益变性 20 s，58 益
退火 45 s，72 益延伸 45 s，40个循环 [9]

氨氧化古菌 Ammonia oxidizing archaea Arch-amoAF：STAATGGTCTGGCTTAGACG
Arch-amoAR：GCGGCCATCCATCTGTATGT[S=G or C]

95 益预变性 180 s，95 益变性 25 s，60 益
退火 60 s，72 益延伸 60 s，40个循环 [9]
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度高于 AOB的，前者是后者的 4.753~14.01倍。方差
分析表明，各个淹水处理之间具有显著性差异（P<
0.05）。
2.3 不同淹水阶段水稻土氨氧化古菌多样性分析

每个淹水时间处理分别得到 10个 Arch-amoA。
将序列相似度大于 97%的定义为 1个 OTU，共产生
了 16个 OTU类型。将 Arch-amoA基因序列分成 3
个淹水阶段（淹水初期、中期和后期）：淹水初期（ES）
包括 1 h、1 d 和 5 d，中期（MT）包括 10 d、20 d 和 30
d，后期（LS）包括 40 d和 60 d。针对上述 3个淹水阶

段分析 OTU类型、多样性指数和 PCA变化。
2.3.1 OTU分析

不同淹水阶段产生的 OTU数目不同，淹水早期
为 10种，淹水中期为 9种，淹水后期为 8种。由图 3
可以看出，各个淹水阶段产生的 OTU按照比例变化
分为 4种情况：淤3个淹水阶段共有的 OTU类型，但
存在的比例不同，如 T1、T8、T12和 T16；于存在于淹
水初期和中期，如 T10、T14和 T15；盂存在于淹水中
期和后期，如 T7和 T13；榆存在于单个淹水时期的，
如 T3、T6和 T11仅存在于淹水初期，T2仅存在于淹

图 1 PCR扩增的目的片段的琼脂糖电泳
Figure 1 Agarose gel electrophoresis of PCR products
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C D

2000bp
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250bp100bp

M 1 2 3 4 5 6 7 8 M 1 2 3 4 5 6 7 8

2000bp

1000bp750bp

250bp100bp

M 1 2 3 4 5 6 7 8 M 1 2 3 4 5 6 7 8

图 2 淹水过程中水稻土细菌、泉古菌、氨氧化细菌和氨氧化古菌丰度
Figure 2 Abundance of bacteria（Bac），crenarchaeota（Cre），AOB and AOA at different flooding times
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A：细菌 16S rRNA基因片段；B：泉古菌 16S rRNA基因片段；C：氨氧化细菌 amoA基因片段；
D：氨氧化古菌 Arch-amoA基因片段；M为 DL 2000分子量标准；1~8代表淹水处理：1 h、1 d、5 d、10 d、20 d、30 d、40 d和 60 d

A：bacterial 16S rDNA genes，B：crenarchaeotal 16S rDNA genes，C：AOB amoA genes，D：AOA arch-amoA genes. M：DL 2000 DNA
Marker. Lane 1~8：flooding time of 1 h，1 d，5 d，10 d，20 d，30 d，40 d and 60 d
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PCA-1 vs P2水中期，而 T4、T5和 T9仅存在于淹水后期。从 OTU
类型和比例变化可以看出，淹水过程中氨氧化古菌的

群落结构发生了演替性变化。

2.3.2 多样性指数分析
基于 3个淹水阶段的氨氧化古菌 Arch-amoA基

因 OTU类型的多样性指数结果见表 2。淹水初期的
Shannon-Wiener指数（H忆）、Simpson index（Ds）和物种
丰富度指数（dMa）均为最大；淹水后期多样性指数减

小，表明不同淹水时间对水稻土氨氧化古菌多样性有

影响。

2.3.3 PCA分析
通过系统发育分析获得 3个淹水阶段中氨氧化

古菌 Arch-amoA基因的序列进化关系，然后进行 U原
niFrac主成分分析，比较不同淹水阶段中氨氧化古菌
群落结构组成差异。图 4为 UniFrac主成分关联分析
散点图，反映了多元变量之间的内在联系。由图 4可
知，代表样品 ES和 MT以及 LS环境样本点相互之间
呈等距离散分布，形成三个明显的类群，说明 3个淹
水阶段的氨氧化古菌群落构成差异较大。

2.4 氨氧化古菌的进化定位
在 GenBank 数据库中比对 Arch-amoA 基因序

列，挑取数据库中相似性大于 98%的序列作为参比序
列，构建系统发育树，结果见图 5。从图 5可以看出，
参与建树的为本文获得的 16 种 Arch-amoA OTU类
型，它们均属于泉古菌，且与来自水稻根际土壤[14]、小
麦根际土[10]、红壤[19]、沉积物和水体[20]中的氨氧化古菌
关系密切。

3 讨论

从 Real-time PCR的结果可以看出，在淹水培养
的早期（1~5 d），细菌、泉古菌、氨氧化细菌和氨氧化
古菌的丰度都几乎达到了峰值，可能是因为对淹水条

件的适应以及营养物质充足（土壤处理时的干土效应，

对土壤氮素的矿化有明显促进作用 [21]），有利于微生
物迅速繁殖。不同淹水处理中 AOA的丰度呈现较小
的波动性变化，可能是因为 AOA与土壤中的矿化微
生物紧密结合，利用土壤中有机质持续矿化所释放的

低浓度 NH3进行自养生长，从而更容易获得持续的
底物供给[4]。此外，AOA也可能进行混合营养型生长，
直接利用有机碳源 [22]。泉古菌的丰度大致在 5 d 和
40~60 d两次达到最大值，原因是泉古菌中可能存在
着 r和 k生存策略的两种物种，其中的 AOA大多可
能属于 k策略生存的菌种。从丰度结果看，前期采用 r
策略的泉古菌物种迅速增长繁殖，成为优势菌种，丰

度最大值对应的淹水时间分别为 5~10 d。随着营养物
质的消耗，采用 k策略的泉古菌物种逐渐取代了 r策
略的物种，成为培养后期的优势物种，丰度再次达到

图 4 不同淹水阶段的主成分关联分析散点图
Figure 4 Scatter Plot of PCA analysis by UniFrac for ammonia-

oxidizing archaea in paddy soil at different flooding stages

LS

MT

ES

0 10 20 30 40 50 60
OTU类型比例 Proportion of OTUs

T1 T4T5 T7 T8 T9 T16T13

T1 T2 T7 T8 T10 T14 T16T13

T1 T3T6T8 T11T12 T16T15T14T10

T15

70 80 90 100

图 3 不同淹水阶段 Arch-amoA基因 OTU类型与比例
Figure 3 The OTU patterns and its proportion of

arch-amoA gene in paddy soils

表 2 不同淹水阶段中氨氧化古菌的多样性指数分析
Table 2 Diversity indices of ammonia-oxidizing archaea in paddy

soil at different flooding stages
处理

Treatments
香农指数 Shannon-

Wiener index
（H忆）

辛普森指数
Simpson index
（Ds）

丰富度
Richness
（dMa）

均匀度
Evenness
（E）

ES 2.062 0.846 7 2.646 0.895 4
MT 1.981 0.826 7 2.352 0.901 4
LS 1.538 0.665 0 2.337 0.739 8
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最大值，对应的淹水时间分别为 40~60 d。从AOA/Cre
和 AOB/Bac相对比值可以看出（表 3），淹水培养 1 h~
1 d时，AOB/Bac呈显著增大的趋势，并达到最大值，
这是因为厌氧 AOB是严格的化能自养型物种[23]，淹
水初期营养物质充足，且在淹水条件下利于其快速繁

殖，当后期营养物质消耗殆尽时，AOB的比例也逐渐
较少；除 1 h处理，AOA/Cre峰值退后出现在10 d。结
合 AOA和 AOB的丰度及相对比值变化结果可以看
出，淹水条件下 AOA比 AOB更具竞争优势。与 AOB
相比，AOA具有独特的生理生化和遗传特征。对几株

纯培养 AOA的基因组学分析表明，AOA的氨氧化途
径可能与 AOB显著不同，并且 AOA的氨氧化过程和
碳固定过程减少了能量的消耗，有助于其在不利环境

下发挥作用[24]。
不同淹水时间对土壤微生物的群落结构产生一

定影响。Noll等[25]认为非种植水稻土中细菌的群落结
构会随着淹水时间发生演替性变化。水稻土淹水培养

21 d后，细菌群落结构趋于稳定。本试验中，3个淹水
时期共得到 16种 AOA的 OTU类型。从优势 OTU类
型的变化可以看出，淹水过程中 AOA存在明显的演

图 5 基于 Arch-amoA序列构建的氨氧化古菌系统发育树
Figure 5 Phylogenetic tree constructed with neighbour-joining method based on arch-amoA gene sequences
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表 3 淹水过程中水稻土 AOB和 AOA丰度的相对变化

Table 3 Relative changes of AOB and AOA abundance in paddy
soil during flooding

淹水时间 AOB/Bac（译） AOA/Cre（%）
1 h 0.277 5 21.66
1 d 0.645 7 13.22
5 d 0.627 5 13.05
10 d 0.558 1 18.06
20 d 0.440 6 15.26
30 d 0.399 5 9.439
40 d 0.460 8 9.483
60 d 0.312 7 7.345

替变化。例如，随着淹水的持续，T1代表的 AOA从
26.7%增加至 55%，T16则由 16.7%减少至 5%，表明
相应的 AOA虽然存在于整个淹水过程中，但是比例
发生了变化；T3、T6和 T11 类型的 AOA仅存在于淹
水初期，后期被 T4、T5和 T9所取代，表明 AOA发生
了明显的演替变化。PCA分析将 3个淹水时期分成独
立的生境，也表明了群落结构演替剧烈。淹水初期有

利于各类微生物的生长，导致氨氧化古菌在多样性上

占据优势，而淹水后期尽管 AOA具有比 AOB更强的
逆境生长优势，但其各类指数还是受到了影响，导致

不论是多样性和均匀度都有所降低。淹水环境对水稻

土 AOA的多样性也产生了影响。
Ding 等 [26]按照 Arch-amoA 蛋白的氨基酸序列

将 AOA 分为 Cluster I和 Cluster II 等两大类，前者
主要分布在陆地土壤及沉积物环境中，后者主要存

在于海洋及海底沉积物中。Chen等[14]将基于 Arch-
amoA基因的 AOA按照来源分成土壤/沉积物、水体
和沉积物 3类。本文得到的 80条氨氧化古菌 Arch-
amoA序列与已知的土壤/沉积物环境中的序列有很
高的相似性，图 5 表明 16 种 AOA类型分属上述 3
种类型。

O2是微生物硝化作用的主要影响因子。水稻根
系能分泌 O2，这些 O2能被土壤硝化微生物利用，从而
将 NH+4氧化成 NO-3 [27]。研究表明，水生和陆生植物根
际能够促进古菌种群，而来自奇古菌门（Thaumar原
chaeota）中硝化球菌属（Nitrososphaerales）的 AOA 更
喜爱根际的生长环境[28]。在本实验淹水非种植水稻土
微环境系统中，水稻土置于相对严格的厌氧环境下，

其并不能完全反映真实的种植水稻的水稻根际土的

淹水状况。今后应进行供试水稻土在种植条件下的根

际和非根际土壤中 AOA的群落结构特征及其与水稻

根系泌氧的关系的研究。

4 结论

淹水处理改变了水稻土中细菌和泉古菌的丰度，

其中的 AOA比 AOB的丰度高；从相对比值变化上可
以看出，AOB的丰度峰值在淹水 1 d，而 AOA的峰值
推后出现在淹水 10 d，淹水过程中 AOA群落结构发
生了明显演替变化，随着淹水持续，r策略 AOA被 k
策略取代。16种 OTU类型代表的氨氧化古菌与来自
水稻土、旱地土壤、红壤和沉积物等来源的氨氧化古

菌关系密切。
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