
摘 要：CO2地质封存过程复杂，存在 CO2泄漏风险，进而会影响土壤生态系统，为研究地质封存 CO2泄漏应对措施，以玉米为研究
对象，采用人工控制释放 CO2系统研究了玉米对地质封存 CO2泄漏的响应特征，并应用高通量测序技术分析了玉米土壤细菌群落
结构及遗传多样性。结果表明：土壤 CO2浓度为 30伊104 滋L·L-1（30 cm埋深处 CO2浓度）时，玉米表现出较好的适应能力，当 CO2泄
漏量增加到 40伊104 滋L·L-1以上时，玉米叶片等各项生长指标均表现为受胁迫特征；高通量测序结果显示试验共获得 4个土壤样本
的 70 948个 OTUs，但仅 3.32%为 4种泄漏条件下土壤所共有；遗传信息表明土壤细菌多样性和丰富度变化与 CO2泄漏浓度密切相
关；变形菌门、拟杆菌门和酸杆菌门等为土壤优势菌群，而酸杆菌门在土壤 CO2浓度达 40伊104 滋L·L-1下相对丰度大幅增加，暗示其
可用作地质封存 CO2泄漏对土壤生态系统影响的指示菌。可见泄漏的 CO2会影响农作物生长及土壤细菌群落特征，而变化的土壤
细菌多样性会影响农田生态系统功能等。
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Abstract：The CO2 geological storage technology carries a risk of the sealed CO2 leakage due to the complexity of the storage process, which
might affect soil ecosystem. The response of maize to the leakage scenarios of sealed CO2 was studied by an artificial CO2 release system,and
the bacterial community and genetic diversity in soils were analyzed by high-throughput sequencing technology. The results showed that：
Maize adapted to 30伊104 滋L·L-1 CO2 scenarios; but more than 40伊104 滋L·L-1 CO2 showed a stress on some physiological indexes of maize
leaves and so on. There were a total of 70948 OTUs for four soil samples by high-throughput sequencing technology, but only 3.32% of O原
TUs were common under different CO2 leakage scenarios. Changes in soil bacterial diversity and richness were related to CO2 leakage levels.
Proteobacteria, Bacteroidetes, and Acidobacteria etc. were dominant species in soils. A significant increase in relative abundance of Aci 原
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自 1950年以来，全球气候变暖已是毋庸置疑的
事实，它将成为 21世纪人类所要面临的一项巨大挑
战，严重制约着人类社会和经济的可持续发展。在导

致气候变化的自然因素和人为因素中，大量人为排放

的温室气体如 CO2、CH4和 N2O等已引起各国的广泛
关注，尤其是 CO2作为最重要的人为温室气体，其排
放量及对全球气候变暖的贡献远超过其他温室气

体 [1]。预计我国 2015—2030年期间，CO2排放量的年
均增长率为 3.3%，2030年将排放 CO2 114Gt[2]。在以
此为背景的气候条件下，寻求新兴的、具有巨大规模

碳减排潜力的技术已刻不容缓。目前，CO2捕集与储
存（Carbon capture and storage，CCS）技术被认为是最
有效的且最具有前景的 CO2减排方法之一，并且各国
在 CO2 地质储存技术方面的研究已经实现了工程
化[3]。但是，从埋存的安全角度来考虑，该方法并不是
一劳永逸的，仍存在泄漏的风险。渗漏的 CO2可能会
导致地下水污染，诱发地震等自然灾害，对植被、土壤

等产生不同程度的负面影响，进而威胁到人类的生存

和健康[4]。因此，研究地质储存 CO2泄漏对生态环境的
影响显得至关重要。目前国内有关 CO2浓度升高对土
壤环境及植物生长影响的报道较多，但关于 CCS泄
漏对土壤生态环境的影响却鲜见报道，尤其是关于高

浓度 CO2对土壤微生态环境的影响及其作用机制的
研究尚未得到一致结论[5-6]。

近年来，分子生物学和高通量测序技术的飞速发

展，为这一领域的研究提供了极大的便利。土壤宏基

因组学尤为值得关注。它使得人类对环境微生物的研

究已不再局限于传统的实验室培养，而是结合丰富的

生物学技术和方法，揭示微生物与环境之间、微生物

之间相互作用的规律，为从群落结构水平上深入解析

微生物的结构和功能以及微生物对气候变化的响应

和反馈研究提供了全新的视角[7]。
本文通过人工模拟封存 CO2泄漏试验，探讨了

玉米对封存 CO2泄漏的耐受性并在确定作物阈值上
限的前提下，采用高通量测序技术系统地分析了

CO2泄漏条件下土壤细菌群落组成以及遗传多样性
的变化，旨在为封存 CO2泄漏的风险评估提供理论
支持。

1 材料与方法

1.1 试验点概况
试验在“旱区地下水文与生态效应教育部重点实

验室”及“陕西省地下水与生态环境工程中心”进行。

模拟试验供试土壤样品采自鄂尔多斯靖边境内未扰

动黄土，土壤置室外堆放约数月。试验前测得土壤 pH
值为 8.28，全氮 0.240 g·kg-1，全磷 0.505 g·kg-1，全钾
18.60 g·kg-1，速效磷 13.24 mg·kg-1，速效钾 109.0 mg·
kg-1，铵态氮 0.73 mg·kg-1，硝态氮 18.09 mg·kg-1。试验
周期为 2015年 7月至 2015年 9月。
1.2 模拟试验平台设计
1.2.1 CO2控制释放装置

试验采取桶栽植株底部通 CO2的处理方式，工艺
流程如图 1。每个试验桶直径 60 cm，高 70 cm，距桶底
5 cm设进气连接阀，距桶底 10 cm处内埋设气体分布
盘支架并平置多孔性气体分布盘，分布盘管上铺垫双

层 80目的树脂网。称取 50 kg供试土壤分别装入各
个试验桶、压实，使得土壤厚度均为 50 cm，在距土层
表面 30 cm处埋设土壤气相 CO2浓度监测探头，监测
耕作层土壤中 CO2浓度。充分喷淋润湿土层，使土壤
含水率处于 9%~11%，放置 48 h，下种。玉米幼苗生长
10 d后，人工控制 CO2气体以不同速率和通量由试验
桶底向土壤中释放。

1.2.2 CO2泄漏浓度的设置
为了系统考查高浓度 CO2入侵条件下，玉米对封

存 CO2泄漏的耐受性并确定作物的阈值上限，把 CO2
入侵浓度作为衡量其泄漏程度的重要指标[8]。结合国
内外相关研究成果[9-10]，尽量将玉米对泄漏 CO2的耐
受阈值包含在内的原则，四个试验区之间的 CO2浓度
施加梯度设置得较宽，即：对照 Y0（不通 CO2）、Y1
50伊104 滋L·L-1、Y2 70伊104 滋L·L-1、Y3 100伊104 滋L·L-1。
运行过程中，3个泄漏处理利用二氧化碳气罐作为供
气源，连接气体流量计控制流量，各试验桶均自处理

之日起至试验结束整个过程中不间断通入 CO2。通过
调节球阀气压大小和各试验桶流量计的注入速率使

植株下部到达的 CO2气体浓度尽量保持在设定范围
内。试验中，利用便携式 CO2测定仪监测土壤 30 cm

dobacteria under 40伊104 滋L·L-1 CO2 concentration suggested that it might be an indicator bacteria for the impact of sealed CO2 leakage on
soil ecosystem. Overall, CO2 leakage would affect crop growth and soil microbial community, and changes in microbial diversity might affect
functions of agro-ecosystem. This study is important for the establishment of geological CO2 sequestration leakage coping technology.
Keywords：geological storage of CO2; CO2 leakage; maize; physiological characteristics; high-throughput sequencing; soil bacterial community
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图 1 人工模拟 CO2释放流程图
Figure 1 Flow chart of manual simulation for CO2 leakage

淤二氧化碳气罐；于气体流量计；盂进气导管；榆多孔性气体分布盘；虞土室；愚植株玉米

埋深处CO2浓度，发现各组泄漏情景实测 CO2浓度近
似，依次为：0.05伊104 滋L·L-1（对照 Y0）、30伊104 滋L·L-1

（Y1）、40伊104 滋L·L-1（Y2）、92伊104 滋L·L-1（Y3）。
1.3 测定指标及分析方法
1.3.1 植物生长形态及生理指标测定

采用常规方法测量玉米株高、叶片数与根长。在

玉米生长不同时段开展 4次株高和叶片数测定，选择
每个试验桶长势较均匀的 20株进行测量，取其平均
值作为该处理下玉米的株高和叶片数。待试验结束

时，按相同方法测定玉米根长。对玉米的叶绿素、可溶

性蛋白含量以及过氧化物酶活性等主要生理生化指

标按照文献方法[11]进行监测分析。
1.3.2 土壤细菌群落的分子生物学分析
（1）土壤样品细菌 DNA的制备
按照土壤基因组快速抽提试剂盒（生工 SK8233）

提取基因组。离心收集菌体，溶于 5 mL提取缓冲液
（100 mmol·L-1 Tris·Cl，100 mmol·L-1 EDTA-Na2，200
mmol·L-1 NaCl，2% CTAB，pH 8.0）中，37 益振荡 45
min；加入 0.75 mL 20%SDS，65 益水浴 1 h；12 000 r·
min-1、10 min离心，收集上清液。上清液用等体积的
酚颐氯仿颐异戊醇（25颐24颐1）抽提 2 次，加入终浓度 0.3
mol·L-1的 NaAC（pH5.2）及 2 倍体积的无水乙醇，室
温沉淀 1 h；4 益下 12 000 r·min-1离心 20 min，收集沉
淀，并用 70%乙醇漂洗 2次，晾干后溶于 50 滋L TE缓
冲液中。DNA 的纯化采用纯化试剂盒 GeneClean
Turbo Kit（Qbiogene公司），纯化后保存于-20 益。
（2）16S rRNA基因序列 V3可变区的 PCR扩增
选用引物 F357-GC（5忆-CCTACGGGAGGCAGCAG

-3忆）和 R518（5忆- ATT ACC GCG GCT GCT GG -3忆）进
行 PCR 扩增。反应体系总体积为 20 滋L：5伊FastPfu
Buffer 4 滋L，dNTPs（2.5 mmol·L-1）1 滋L，F357-GC（5
滋mol·L-1）0.8 滋L，R518（5 滋mol·L-1）0.8 滋L，FastPfu聚
合酶（5 U/滋L）0.4 滋L，模板 DNA 0.5 滋L，最后补加
ddH2O 至 20 滋L。PCR 反应条件为：94 益预变性 5
min；94 益变性 30 s，56 益退火 1 min，72 益延伸 30 s，
共 30个循环；最后 72 益终延伸 10 min结束。通过
PCR聚合酶链式反应得到不同土壤样品细菌的 PCR
产物后，取 PCR产物各 3 滋L，用 1.5%琼脂糖凝胶（加
5%Goldview染液），于 1伊TAE缓冲液中，120 V稳压
条件下电泳 30 min，通过 UVI凝胶成像系统进行分
析，针对目标条带进行割胶回收，获得纯化的 PCR产
物，进行高通量测序和分析。

（3）基于高通量测序的细菌群落分析
操作分类单元（Operational taxonomic units，OTUs）：

试验采用 Miseq双端测序，获得最终用于分析的 16S
rRNA序列。在此基础上，应用软件 QIIME（Quantita原
tive insights into microbial ecology）统计各个土壤样本
含有 OTUs情况。其中，每个 OTU对应于一个不同的
16S rRNA序列，即每个 OTU对应于一个不同的细菌
种。选取序列相似度在 97%条件下的 OUT生成 Venn
图，研究样品 OTUs之间的相关性[12]。

样品间 Alpha多样性分析：通过 Mothur软件，对
多样性指数 Simpson 和 Shannon 指数、丰富度指数
Chao1 和均匀度指数 ACE 以及覆盖度指数（Good忆s
coverage）等指标进行 Alpha多样性分析，用以比较各
试验区样品的细菌多样性和丰度变化特征。
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图 2 不同浓度 CO2对玉米株高、叶片数以及根长的影响
Figure 2 Height，leaf number，and root length of maize under

different CO2 concentrations

样品间 Beta多样性分析：利用 Unifrac metric对
样品进行 Beta多样性分析，主要包括样本距离计算、
样本聚类、样本 PCA分析，用来衡量样本间物种组成
的相似度。Unifrac metric是通过计算不同环境样本间
Unique branch长度总和获得。Unifrac metric值在 0~1
之间，值越小说明样本间相似度越高。最后根据分类

学分析结果，绘制菌群分布条形图，直观地观测样品

在不同分类水平的菌群相对丰度变化，并观察样本与

样本之间的菌群结构。

2 结果与分析

2.1 高浓度 CO2入侵对玉米生理系统及代谢功能的
影响

2.1.1 玉米株高、叶片数及根长对 CO2胁迫的响应
玉米播种幼苗生长 10 d 后，对照区 Y0、泄漏区

Y1、Y2、Y3玉米长势较为均一，自 7月 24日开始通
入 CO2气体，在玉米生长不同时期监测其主要生长性
状指标。观察发现，92伊104 滋L·L-1 CO2处理下玉米在
通气 15 d后开始出现叶片发黄、卷曲等现象，第 20 d
大面积萎缩、倒伏接近死亡。通过对生长时段玉米株

高、叶片数以及植株死亡阈值条件下的根长进行统

计，结果见图 2。可以看出，随着 CO2泄漏量的增大，
玉米平均株高有降低的趋势；叶片数在泄漏初期随浓

度变化规律不是非常明显，但当施加浓度足够长时发

现各泄漏情景下玉米的叶片数均低于对照；当土壤

CO2浓度达 40伊104 滋L·L-1时根系明显变短，根系生
长受到负面影响，表明高浓度 CO2入侵，玉米株高对
CO2泄漏浓度反应敏感；92伊104 滋L·L-1的泄漏浓度已
达到玉米濒临死亡的阈值上限，且泄漏通量越大，生

长受抑制程度越明显。原因可能是土壤 CO2浓度升
高，改变了土壤原有生态环境，使得植物生长所需的

营养供给不足，导致植株长势矮小、叶片增长减缓，最

终可能会造成粮食作物大幅减产[13]。
2.1.2 玉米主要生理生化指标对 CO2胁迫的响应

叶绿素在植物光合作用中起着重要的传递作用，

玉米叶片中叶绿素含量的高低是表征其光合能力的

关键指标[14]。在玉米的耐受阈值浓度下监测植物的各
项生理生化指标见表 1。可以看出，高浓度 CO2胁迫
下，玉米叶片叶绿色含量整体都很低，而叶片中类胡

萝卜素含量略有增加后保持稳定。这表明高浓度 CO2
胁迫对玉米整个生长期叶片叶绿素的合成具有抑制

作用。

植物体内的可溶性蛋白质含量是一个重要的生

理生化指标，是植物体内氮素存在的主要形式，其含

量的多少与植物体代谢和衰老有密切的关系，不仅反

映植株氮素代谢水平，而且常被作为衡量叶片衰老程

度的重要指标[15]。表 1显示，对照区玉米叶片中可溶
性蛋白含量最高，Y1、Y2、Y3试验区的可溶性蛋白含
量较对照情景依次降低了 21.25%、33.28%、60.94%。
可见，高浓度 CO2入侵土壤会导致植物氮代谢功能减
弱，植株衰老加快。

过氧化物酶（POD）被称为保护植物细胞免受自
由基伤害的第三道防线，在清除超氧自由基、H2O2和
过氧化物以及阻止或减少羟基自由基形成等方面发
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表 1 不同浓度 CO2对玉米叶片主要生理生化指标的影响

Table 1 Physiological and biochemical indexes of maize leaf under different CO2 concentrations
叶绿素 a含量/mg·g-1 叶绿素 b 含量/mg·g-1 类胡萝卜素含量/mg·g-1 可溶性蛋白含量/mg·g-1 POD活性/U·mg-1

Y0 0.20依0.05 0.042依0.05 0.032依0.01 6.40依2.34 60.00依6.30

Y3 0.15依0.02 0.036依0.02 0.042依0.02 2.50依4.88 39.48依3.08

Y1
Y2

0.26依0.09
0.22依0.09

0.058依0.02
0.054依0.02

0.041依0.01
0.044依0.02

5.04依0.95
4.27依1.07

61.64依5.26
40.09依4.79

试验区

挥重要作用[16]。植物在正常的情况下，体内自由基维
持在浓度很低的水平 [17]，但当植物遭受某种环境胁
迫时体内自由基就会增多。一般情况下，POD活性随
植物受逆境胁迫程度的增强而呈现先增大后减小的

趋势[18]。表 1数据揭示当土壤 CO2超过 40伊104 滋L·L-1

时，POD酶活性开始大幅下降，此时玉米细胞清除过
氧化物的能力降低，植物的呼吸代谢功能受到抑制，

衰老速度加快。

2.2 高通量测序下土壤样品细菌群落相关性分析
以各样品中分布的 OTUs数为计算依据，构建韦

恩图（图 3）。依据图 3中的数据可以看出，4种不同泄
漏情景下玉米试验区土壤中总 OTUs为 70 948个，其
中有 83.60%分布于个别样本中；13.08%同时分布于
两种或两种以上泄漏土壤中；仅 3.32%为 4种泄漏情
景下土壤所共有，共有 OTUs数目为 2355个，表明不
同浓度 CO2胁迫对这 2355个 OTUs所代表的微生物
种群影响不大。经统计还发现，随着 CO2泄漏浓度的
升高，每种泄漏情景下土壤总 OUTs相比于对照主要
表现为降低趋势，依次降了 27.11%、62.69%、3.11%；
高、中、低浓度即 Y3、Y2、Y1土壤样品与对照样品 Y0
中各相关 OTUs分别为 6831、3684、5963个，分别占
两两相关 OTUs的 22.93%、12.36%和 20.01%。可见，
随着 CO2泄漏浓度的增高，Y3（土壤 CO2浓度 92伊104

滋L·L-1）土壤样品与对照样品中微生物群落相关性更
高，Y2（土壤 CO2浓度 40伊104 滋L·L-1）最低，其原因可
能与高浓度 CO2胁迫下玉米生长代谢调节物的产生
在植物体内受到抑制的同时，根系分泌物、根系生物

量、细根周转、地下碳分配量[19]可能降低等因素有关；
根系分泌物的降低势必会导致根际土壤细菌 C、N源
在数量和结构方面的平衡被打破[20]，从而可能会导致
细菌群落分布发生相应改变。

2.3 高浓度 CO2入侵对土壤细菌群落丰富度和遗传
多样性的影响

利用 Alpha多样性分析试验区土壤细菌群落的
丰富度和多样性。各土壤样本的丰富度指数 Chao1、
均匀度指数 ACE、覆盖度指数（Good忆s coverage）和多

样性指数 Simpson/Shannon如表 2所示。可见，不同泄
漏情景下土壤的物种丰富度和均匀度变化规律是一

致的。对照区 Y0土壤样本中细菌丰富度指数 Chao1
数值和均匀度指数 ACE数值远远比 Y1 和 Y2 两个
泄漏区大，进一步提升 CO2浓度使之达作物致死的阈
值浓度（Y3区，CO2浓度 92伊104 滋L·L-1）时，细菌丰富
度指数和 ACE指数与对照相比非但没有降低反而略
有增加。这一结果表明，土壤微生物是土壤中敏感而

又活跃的部分，玉米在生长过程中，30伊104~40伊104

滋L·L-1通量的 CO2处理可能抑制了土壤细菌中某些
菌类的发育，使得土壤细菌丰富度大幅降低，细菌种

类减少甚至消亡；同时 ACE指数结果也表明 30伊104~
40伊104 滋L·L-1的 CO2泄漏情景下土壤细菌群落中某
些细菌种群发育较好，在群落中的优势度上升。土壤

细菌种群优势度的变化可能与土壤细菌群落丰富度

的变化有关，这就意味着 30伊104~40伊104 滋L·L-1通量
的 CO2泄漏不仅会影响土壤细菌丰富度，而且还有可
能为某些菌类提供良好的生长与繁殖环境，使得某些

菌类成为优势菌种。阈值条件（92伊104 滋L·L-1通量的
CO2泄漏）下土壤的物种丰富度和均匀度表现出略微
增大的趋势，其原因可能是土壤的环境较为复杂，CO2

图 3 各试验区土壤样品共有和特有 OUTs分析
Figure 3 Analysis of soil samples忆 shared and unique OTUs

in each test area
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作为胁迫因子，使得部分细菌被活化，抗逆性增强，通

过其种群结构、组成和代谢功能的变化对土壤环境的

高 CO2浓度做出积极响应，并通过生理性调控和遗传
变异来适应不断变化的环境[21-22]。

Simpson和 Shannon指数表明，玉米生长过程中
对照区土壤细菌群落多样性最大，其他泄漏区土壤细

菌群落多样性指数相比于对照分别降低 32.30%、
15.74、4.59%（Simpson指数法）。
2.4 高浓度 CO2入侵对土壤样本物种组成的影响

Heatmap 可以用颜色变化来反映菌群的丰度信
息，可以直观地将菌群丰度值用定义的颜色深浅来表

示。同时将样品以及菌群信息进行聚类并重新排布，

将聚类之后的结果显示在 Heatmap中。因此，可以很
好地反映各分类水平上菌群组成的异同。为进一步探

讨不同 CO2泄漏情景下土壤样本与样本之间的距离
关系，也就是表明样本与样本之间的相似程度，对土

壤样本进行 Beta多样性分析，并采用样本间 Unifrac
距离矩阵绘制距离热图，颜色块代表 Unifrac metric
值，颜色越红表示样本间距离越近，相似度越高，颜色

越蓝则距离越远。图 4a显示，各泄漏区样本与对照区
的相似度存在明显差异，其中 Y3与对照相似度最
大，Y1次之，Y2最低。结合样品相似性聚类分析结果
（图 4b）可见，试验区 Y2的分类位置较远于其他区，
对照 Y0介于泄漏区 Y1、Y3与 Y2之间，且 Y1与 Y3
聚类位置异常接近。随着 CO2浓度增加，各泄漏区土
壤细菌群落与对照区细菌群落相似性系数分别为

16.90%、0%、16.90%，表明高浓度 CO2对土壤样本物
种组成及土壤细菌群落结构产生一定影响。

对细菌群落组成的变化进行 PCA分析（图 5），结
果显示：主成分 1（PC1）和主成分 2（PC2）分别在样品
差异性贡献率上达到 66.50%和 19.80%，合计达到
86.30%，是差异的主要来源。样品 Y1和 Y3均位于
PC2的负值区域，分别位于 PC1坐标轴正负两侧，位
置较为靠近，说明两样品间的主成分变化不显著；而

样品 Y0与样品 Y2均位于 PC2坐标轴正值区域，但

分处于 PC1的正负值间隔较远的位置，同时与样品
Y1、Y3分布较远，进一步说明不同试验区土壤的 CO2
浓度对土壤样品的影响情况。这表明，不同浓度CO2
胁迫下土壤细菌群落在分布上存在较大差异。

2.5 高浓度 CO2入侵对土壤样本细菌相对丰度的影响
在门水平上对土壤样本主要菌群的相对丰度进

表 2 各样本 Alpha多样性统计表
Table 2 Statistics of soil samples忆 Alpha diversity

样本
Chao1
指数

ACE
指数

Coverage
指数

Simpson
指数

Shannon
指数

Y0 133 369.46 284 497.01 0.645 612 0.000 610 9.302 621
Y1 92 174.72 189 410.85 0.634 864 0.000 413 9.161 840
Y2 45 218.29 94 281.25 0.569 568 0.000 514 8.679 154
Y3 138 889.70 296 914.47 0.667 426 0.000 582 9.256 125

图 4 样本距离热图（a）及细菌群落结构相似性聚类分析（b）
Figure 4 Heat map of sample distance（a）and cluster analysis of

soil bacterial community structure similarity（b）

图 5 不同 CO2泄漏情景下土壤细菌群落主成分分析
Figure 5 PCA results of soil bacterial communities under different

CO2 leakage scenarios
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图 6 门（phylum）水平上各土壤样本菌群分布图
Figure 6 Relative abundance of phylum in microbial

communities from samples

行分析，结果如图 6所示。可以看出，土壤样本细菌类
型较为丰富，主要包含有变形菌门（Proteobacteria）、拟
杆菌门（Bacteroidetes）、绿屈挠菌门（Chloroflexies）、
酸杆菌门（Acidobacteria）、放线菌门（Actinobacteria）、
浮霉菌门（Planctomycetes）、硬壁菌门（Firmicutes）、
疣微菌门（Verrucomicrobia）、芽单胞菌门（Gemmati原
monadetes）、蓝菌门（Cyanobacteria）、硝化螺旋菌门
（Nitrospira）、未分类菌群、TM7、奇异球菌-栖热菌门
（Deinococcus-Thermus）等菌群。其中，变形菌门、拟杆
菌门、绿屈挠菌门、酸杆菌门、放线菌门为最主要菌

群，在土壤细菌中相对丰度较高。不同浓度 CO2胁迫
下土壤样品中变形杆菌门、拟杆菌门相对丰度出现

先下降后提高的趋势；绿屈挠菌门、酸杆菌门和放线

菌门相对丰度变化规律相反，呈现出先显著上升后

下降趋势，尤其是在中浓度土样（土壤 CO2 浓度为
40伊104 滋L·L-1）中，上述比例分布变化特别明显；土
壤浮霉菌门、硬壁菌门、疣微菌门相对丰度则无明显

变化。

由于 CO2是酸性气体，泄漏的 CO2一旦溶解于土
壤水中与基质中，会使得土壤介质环境发生改变[23]。
自养菌是利用空气中的 CO2或碳酸盐作为合成细胞
中有机物的唯一碳源。因此，CO2浓度升高可能有利
于某些自养菌的生长，从而使其微生物相对丰度增

加。与此同时，CO2浓度升高会驱替土壤中的空气，导
致土壤气相 O2分压降低，对一些好氧微生物生长产
生抑制，甚至使其消亡，从而引起微生物丰度降低。如

40伊104 滋L·L-1泄漏情景下土壤变形菌门和拟杆菌门
细菌相对丰度降至最低，而 92伊104 滋L·L-1情景下又
有回升，可能是由于 琢变形菌中好氧细菌减少，部分

自养菌增加引起的，具体的原因还有待进一步研究。

另外，土壤酸杆菌和放线菌门相对丰度的增加可能与

封存 CO2持续泄漏导致土壤酸碱性及其他理化性质
和营养成分发生变化有关[5]。土壤的酸化对嗜酸菌属
的生长繁殖有刺激作用，对某些适宜在中性或偏碱性

环境中生长的细菌属有抑制作用，细菌一般在土壤

pH值为 6.5耀7.5时表现出高的活性，放线菌最适的土
壤 pH值为 7.5耀8.0，嗜碱菌必须在土壤 pH值高于 8
的环境中生存。拟杆菌门和酸杆菌门细菌相对丰度分

别在土壤 CO2浓度达 40伊104 滋L·L-1时的显著下降和
上升，有望作为地质封存 CO2泄漏对农田土壤生态系
统影响的生物监测指标。

3 讨论

本文主要通过人工模拟封存 CO2泄漏桶栽植株
试验，采用耐酸能力强的玉米对不同泄漏情景的阈值

响应实现对地质封存 CO2泄漏的影响评估，在此基础
上，通过第二代高通量测序技术探讨 CCS泄漏对土
壤微生物群落的影响。试验发现，地质封存 CO2泄漏
对近地表作物的影响可通过株高、叶片数、地下部根

长等植物生理形态和光合作用、代谢功能等生化指标

因素的改变初步被识别。在 CO2泄漏量较小的条件下
（CO2浓度为 30伊104 滋L·L-1），玉米对环境胁迫具有较
好的适应能力，作物长势较好，各项指标均受到促进；

当 CO2泄漏量达 40伊104 滋L·L-1以上，玉米作物的生
长发育开始受到抑制；92伊104 滋L·L-1 CO2为植物生长
耐受性的极限值（阈值上限），此泄漏情景下玉米出现

光合作用下降、植株早衰、枯萎、死亡等状况。这一结

论与 Pfanz等[24]、刘义玲等[25-26]、郭超等[27]研究发现的
作物根际 CO2达到一定浓度后会抑制作物的生长，对
作物株高、茎粗、生物量（地上部/地下部）、茎块产量
和果实发育产生负面影响的研究结论一致；也与 Patil
等[28]、Kruger等[29]得出的地下控制释放 CO2试验引起
植物叶绿素含量和生物量下降，植被颜色呈现不健康

迹象，作物死亡数上升等研究成果相一致。导致该变

化的原因可能是泄漏的高浓度 CO2入侵土壤，使得
土壤中 CO2浓度不断上升并很快达到最大值[30]。土壤
中大量 CO2的存在置换了土壤 O2，导致 O2分压不断
降低，形成 O2匮乏的土壤环境，进一步使得土壤原有
氧化还原反应条件发生改变，这种土壤环境的长期作

用致使土壤中氧化矿物减少，还原矿物增加，同时还

原性气体通量有增加趋势[31]。再则，高浓度 CO2作为
胁迫因子，促使植物体内产生特定的抗性物质以抵抗

ProteobacteriaBacteroidetesChloroflexiAcidobacteriaActincbacteriaPlanctomycetesFirmicutesVerrucomicrobiaGemmatimonadetesCyanobacteriaNitrospriaeUnclassifiedCandidate_division_TM7ChlamydiaeDeinococcus_ThermusOther

100

80

60

40

20

0 Y0 Y1 Y2 Y3

2446



第 32卷第 1期2016年 12月
外界环境变化所带来的影响，而这些抗性物质会消耗

土壤部分氮，从而导致土壤 C、N源结构平衡被打破。
而所有条件的变化最终对地表农作物的光合作用以

及生长代谢等功能造成不利影响，同时也会间接作用

于土壤细菌群落的活性和种群数量，影响到土壤固

碳、固氮能力。

关于土壤微生物群落和物种遗传多样性信息的

研究结果显示，土壤主要菌群的变化不仅与作物生长

发育密切相关，同时也与土壤环境中 CO2泄漏的强度
有关，特别是土壤酸杆菌门细菌在土壤 CO2泄漏浓度
达 40伊104 滋L·L-1时相对丰度达到最大值得思考。酸
杆菌属于嗜酸菌，在发生 CO2泄漏的土壤中大量出现
可能与土壤 pH降低密切相关[5，32]。酸化的土壤为酸杆
菌提供了适宜的生存环境，促使酸杆菌大量繁殖，但

是进一步提升浓度达阈值 CO2浓度（92伊104 滋L·L-1），
酸杆菌相对丰度非但没有继续下降反而有所增加。这

一结果与土壤细菌群落结构和菌群间亲缘关系方面

的分析结果相一致，可能的原因是微生物生物量本身

就存在高度的变异性（变异系数为 193%[34]），阈值浓
度处理下，土壤 CO2可能使得部分细菌的遗传物质发
生改变，通过生理性调控和遗传变异来适应不断变化

的环境，即有可能影响到微生物的活性而不改变其丰

度，或改变了丰度而没有影响到种群结构，或增强了

群落功能而破坏了它的遗传，这些都会影响到对实验

结果的判断，还有待进一步分析和论证。

同时也有研究指出根瘤菌、氨化细菌、褐色固氮

菌和硝化细菌等菌群在酸性土壤中难以存活[34]。可见
土壤高 CO2浓度引起菌群组成发生改变的同时，会对
土壤功能带来巨大影响，使得粮食作物明显减产。虽然

现有研究已初步模拟了地质封存 CO2泄漏的各种情
景，并且对 CO2泄漏所可能会造成的一系列农业生态
和环境影响指标进行了试验分析，结果亦证实影响非

常显著，但是对其响应机理仍有待进一步深入研究。

4 结论

（1）根际土层下部发生 40伊104 滋L·L-1以上的封
存CO2泄漏，会对玉米的生长发育产生不利影响，可
能导致植株矮小，叶片卷曲、枯黄、生长迟缓，光合作

用受到极大阻碍，玉米细胞清除过氧化物能力降低，

植物的呼吸代谢功能受到抑制，衰老加快，并且随着

泄漏浓度增大，影响程度越严重。

（2）高浓度 CO2入侵对土壤微生物群落多样性影
响较大，主要表现为原有细菌丰度和多样性的增加或

被削弱。

（3）土壤细菌群落中的优势菌群有变形菌门、拟
杆菌门和酸杆菌门等，其中土壤酸杆菌门在土壤 CO2
浓度达 40伊104 滋L·L-1时相对丰度的大幅增加可能用
作地质封存 CO2泄漏对土壤生态系统响应的指示菌。
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