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摘 要：为探明稻虾共作水域有机磷农药

对磷循环的驱动机制，本试验采用野外采

样与室内分析相结合的方式，测定沉积物

中有机磷农药含量、微生物群落结构和磷

循环功能基因丰度，并利用冗余分析

（RDA）和 Spearman相关性检验分析有机

磷农药与磷循环功能基因的关系。结果

表明：沉积物中乐果检出率最高，达到

97.22%，其次为敌敌畏达到 22.22%，甲基

对硫磷为 2.78%，马拉硫磷和毒死蜱均未

检出。在枯水期和丰水期，沉积物中乐果

含量分别达到 1.42 mg·kg-1 和 0.46 mg·
kg-1，敌敌畏含量分别达到 1.37 mg·kg-1和

0.05 mg·kg-1；在所有沉积物中，最主要的

磷循环过程为 ppx基因参与 Proteobacteria
和Omnitrophicaeota作用下的多聚磷酸盐

水解，phoD基因参与有机磷矿化，phnK基

因参与 Gemmatimonadetes 作用下的磷酸

盐利用；有机磷农药并未影响最主要的磷

循环过程，但是乐果含量增加极显著增加

了 cphy基因（半胱氨酸植酸酶）的数量（P<0.01），敌敌畏含量增加显著降低了 pqqC基因（吡咯啉-醌合成酶）和 bpp基因（β-螺旋桨

植酸酶）的数量（P<0.05）。研究表明，在稻虾共作水域沉积物中，有机磷农药乐果和敌敌畏主要通过改变无机磷增溶作用和植酸

盐矿化作用来影响磷循环进程。
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稻虾共作（水稻-克氏原螯虾）是我国长江中下

游地区常见的稻田复合种养模式，即在稻田中养殖小

龙虾并种植水稻[1]。稻虾共作农田中有机磷农药的

来源主要有两种：之前种植方式残留的有机磷农药；

直接用于防治水稻和小龙虾病虫害的低毒有机磷农

药[2]。农田中的有机磷农药会随降雨或地表径流进

入到附近水域。在使用过有机磷农药地区的土壤和

地表水中都已检测到该物质的残留[3]。在西班牙埃

布罗河流域，沉积物中检出的有机磷农药有毒死蜱、

二嗪农、双氯芬硫磷、乙硫磷和马拉硫磷，其总量最高

达到 0.23 mg·kg-1[4]。我国上海崇明区水稻田土壤检

测出的有机磷农药包括甲拌磷、乐果、二嗪农、马拉硫

磷和对硫磷，其总量为 0.23~0.69 mg·kg-1[5]。这些残

留物质会造成水环境污染、抗药性和农药残留等问

题[6-7]。目前，有关稻虾共作水域有机磷农药的研究

还比较少见。因此，测定稻虾共作水域有机磷农药残

留量，对稻虾共作模式下水环境的生态风险评估具有

重要意义[8-9]。

有机磷农药会导致土壤微生物群落结构和酶活

性发生一定程度的改变。有机磷杀虫剂硫代磷酸酯

的反复施用，会改变土壤微生物的群落结构，使得

Burkholderia在土壤中占主导地位[10]。毒死蜱会抑制

磷酸盐增溶细菌的生长[11]。此外，有机磷农药的反复

和大量施用会造成微生物种群、酶活性、矿物质循环

和呼吸作用的显著减少，改变植物根际促生菌的各种

功能，从而影响农作物的生长状况和产量[12]。农药还

可能抑制磷循环中涉及的酶的活性[13]。这些研究结

果表明，有机磷农药可能改变稻虾共作水域磷循环进

程，从而影响水稻的产量和农田水域的富营养化进

程[14]。

稻虾共作水域主要包括稻田、养殖沟和补水河水

体。本实验选取长江中下游地区的典型稻虾共作水

域为研究靶区，在不同降雨期，通过野外采样与室内

分析相结合的方式，测定稻虾共作水域有机磷农药的

残留情况，分析沉积物中微生物和功能基因参与下的

磷循环过程，并结合磷循环功能基因的测定结果，探

究有机磷农药对沉积物中磷循环的驱动机制。

1 材料与方法

1.1 实验材料

供试沉积物：湖北省监利市位于长江中游，属于

亚热带季风气候，年日照时数 1 800~2 000 h，年平均

气温 15.9~16.6 ℃，年降雨量在 1 100~1 300 mm之间，

有足够的气候资源供农作物生长。监利市是小龙虾

Residual characteristics of organophosphorus pesticides in sediments of rice–crayfish water and mechanisms
driving phosphorus cycling
QU Mengjie1, 2, HAN Yucheng1, WAN Zhipeng1, TAN Yan1, AN Jiaqi2, MEI Yunjun1, LIU Guanglong2*

（1. School of Chemical and Environmental Engineering, Wuhan Polytechnic University, Wuhan 430023, China; 2. College of Resources
and Environment, Huazhong Agricultural University, Wuhan 430070, China）
Abstract：To investigate the mechanisms through which organophosphorus pesticides drive the phosphorus cycle in rice–crayfish water, we
used a combination of field sampling and indoor analysis to determine the organophosphorus pesticide contents, microbial community
structure, and phosphorus cycle functional gene abundance in sediments, and we analyzed the relationship between organophosphorus
pesticides and functional phosphorus-cycle genes using redundancy analysis（RDA）and Spearman correlation test，and that the highest
detection rates were 97.22% for dimethoate, 22.22% for dichlorvos, 2.78% for parathion-methyl; we did not detect malathion or
chlorpyrifos was not detected in the sediment. During the dry and wet periods, the sediment concentrations reached 1.42 mg·kg-1 and 0.46
mg·kg-1 for dimethoate and 1.37 mg·kg-1 and 0.05 mg·kg-1 for dichlorvos, respectively. In all sediments, the most important phosphorus
cycling processes were as follows：the ppx gene was involved in the hydrolysis of polyphosphate by Proteobacteria and Omnitrophicaeota,
the phoD gene was involved in organophosphorus mineralization, and the phnK gene was involved in phosphate use by Gemmatimonadetes.
Organophosphorus pesticides did not affect the most important phosphorus cycling processes, but an increase in the concentration of
dimethoate significantly increased the expression of cphy（cysteine phosphatase phytase）genes（P<0.01）. An increase in the concentration
of dichlorvos significantly decreased the expressions of pqqC（pyrroloquinoline-quinone synthase）and bpp（β-propeller phytase-propeller
phytase）genes（P<0.05）. Therefore, in the sediments of rice – crayfish water, organophosphorus pesticides dimethoate and dichlorvos
affected the phosphorus cycling process mainly by altering inorganic phosphorus solubilization and phytate mineralization.
Keywords：rice–crayfish water; organophosphorus pesticide; phosphorus cycle; microorganism; functional gene
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稻田野生寄养发源地之一，目前，监利市的稻虾共作

种养面积达到 17.2万 hm2。本研究的供试沉积物采

自湖北省监利市分盐镇的稻虾共作水域。采样点分

布如图 1所示。稻虾共作农田中农药的使用高峰期

是每年的 6—10月，一般选择低毒高效的农药。选取

监利市的枯水期和丰水期，具体采样日期分别为

2021年 3月 1日和 2021年 7月 1日，采样之前均有过

降雨[15]。每次采样分别选取 6个水稻田采样点（T1、
T2、T3、T4、T5和 T6）、6个养殖沟采样点（G1、G2、G3、
G4、G5和G6）和 6个补水河采样点（H1、H2、H3、H4、
H5 和 H6），共 18 个采样点，每个采样点采集 2 个样

品。使用Peterson采泥器（长、宽、高分别为 21、15、11
cm）采集 0~11 cm沉积物样品，部分样品采回后放置

于 4 ℃冰箱保存，用于理化性质测定，其余部分样品

置于-40 ℃冰箱用于DNA提取。

有机磷农药标准品：乐果（Dimethoate）、敌敌畏

（Dichlorvos）、甲基对硫磷（Parathion-methyl）、马拉硫

磷（Malathion）、毒死蜱（Chlorpyrifos）5种有机磷农药

标准品均购于上海阿拉丁生化科技股份有限公司，纯

度≥99.5%。

1.2 测定方法

1.2.1 沉积物理化性质的测定

沉积物的 pH值用氯化钾浸提法测定，有效磷含

量采用 HClO4-H2SO4消煮法测定，有机质（OM）含量

采用重铬酸钾外加热法测定[16]。沉积物间隙水中磷

酸盐含量的测定采用钼锑抗分光光度法。

1.2.2 有机磷农药含量测定

称取 3.00 g冻干沉积物样于 50 mL离心管中，加

10 mL色谱纯甲醇（上海阿拉丁生化科技股份有限公

司，中国）。在 200 r·min-1、25 ℃下充分振荡 30 min。
将离心管振荡后静置 10 min，以 4 800×g的转速离心

10 min，将上清液倒入100 mL锥形瓶中。向离心管中

再加入 10 mL 甲醇，相同条件超声、离心、合并离心

液。将两次的离心液用定量滤纸过滤，将滤液用氮吹

仪吹至近干，然后用甲醇定容至 3 mL，用HLB固相萃

取小柱（60 mg/3 mL，Waters，美国）净化，过 0.22 µm
有机微孔滤膜后用高效液相色谱法（HPLC）测定。检

测条件：甲醇和水作为流动相，其体积比为 68.5∶
31.5，流动相流速为 0.6 mL·min-1，紫外检测器的波长

为 225 nm，进样量为 20 µL，检出限为 5 μg·L-1。高效

液相色谱仪的型号为 Agilent Technologies 1200 Se⁃
ries，色谱柱为 Agilent Zorbax SB C18（4.6 mm×150
mm，5 μm）。

1.2.3 沉积物微生物多样性测定

称取湿质量为 0.45 g的沉积物样品，使用 FastD⁃
NA Spin Kit for Soil 试剂盒（Mpbio，Carlsbad，CA，美

国）提取沉积物DNA。试剂盒中的 Lysing Matrix E管

中含有的陶瓷和二氧化硅颗粒混合物用于裂解所有

微生物，MT缓冲液和磷酸钠缓冲液用来促进所有样

品的均质化和蛋白质溶解，特有的二氧化硅基质被用

图1 稻虾共作水域沉积物采样点分布图

Figure 1 Distribution of sediment sampling sites in rice-crayfish waters
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来纯化DNA并消除会抑制后续反应的污染物。使用

Nanodrop microvolume spectrophotometer（Thermo Fish⁃
er Scientific，Wilmington，Delaware，美国）测定DNA的

纯度和浓度。使用 GeneAmpPCR System 9700（ABI，
美国）对 DNA 进行扩增，扩增的 16S rRNA 基因区域

为V4，采用的引物为 515F和 806R。PCR反应条件如

下：94 ℃ 5 min；94 ℃ 30 s，52 ℃ 30 s，72 ℃ 30 s，30个

循环；72 ℃下扩展 10 min。本实验以超纯水作为阴性

对照，无阳性对照。使用聚类程序VSEARCH（1.9.6）
将序列分类为操作分类单位（Operational Taxonomic
Units，OTUs），序列的同一性≥97%。使用具有 80%阈

值的RDP数据库对代表性OTUs的序列进行分类，预

测到细菌的门水平和种水平。为质量过滤和质量加

丰度过滤的数据集生成稀疏曲线，以观察采样效率。

使用Mothur计算α多样性指数，以观测各个样本的内

部复杂度。

1.2.4 沉积物中磷循环功能基因的定量PCR检测

一种基于 PCR的高通量定量芯片被用来评估微

生物功能潜力，其中包括 8个磷循环功能基因（ppk、

phoD、phoX、pqqC、bpp、phnK、cphy、ppx）和 1 个 16S
rRNA 基因[17]。将检测合格的 DNA 样品和定量 PCR
所用的试剂添加至 384孔板作为样品板，同时将引物

和 qPCR所用的试剂添加至另一 384孔板作为引物。

将样品板和引物试剂添加至高通量定量 PCR芯片的

纳米孔中，在 SmartChip Real-Time PCR System 中进

行定量 PCR扩增。对于每个引物组，所有 qPCR反应

一式三份，非模板对照为阴性对照。PCR反应条件如

下：94 ℃ 5 min；94 ℃ 30 s，52 ℃ 40 s，72 ℃ 40 s，30个

循环，72 ℃下扩展5 min。
1.3 数据分析

使用 Microsoft Excel 处理数据，并用 SPSS 16.0
（IBM，美国）进行数据的方差分析。采用美格云平台

（http：//cloud.magigene.com/）绘制微生物群落组成图

和磷循环功能基因分布图。使用 CANOCO software
（v. 4.5）进行冗余分析（RDA）。使用 R. 4.1.3 进行

Spearman 相关性检验。数据均为每组处理的平均

值±标准差。

2 结果与讨论

2.1 沉积物中有机磷农药含量

各采样点沉积物的理化性质如表 1所示。从 pH
来看，所有采样点 pH 范围为 6.54~7.30，枯水期沉积

物 pH显著高于丰水期沉积物 pH（P<0.05）。在水稻

田中，丰水期沉积物 pH的降低可能是由于无机化肥

施用所导致的土壤酸化。枯水期沉积物有效磷和磷

酸盐含量分别为 0.45~1.42 mg · kg-1 和 0.028~0.129
mg·L-1，丰水期沉积物有效磷和磷酸盐含量分别为

0.11~0.38 mg·kg-1和 0.012~0.072 mg·L-1。丰水期的

有效磷含量整体低于枯水期（P<0.05），可能是由于雨

水冲淡了沉积物中有效磷和磷酸盐含量，同时水稻和

水生植物生长摄取了大量的磷，导致沉积物中有效磷

和磷酸盐含量的下降[18]。从有机质含量来看，枯水期

的养殖沟沉积物中有机质含量显著高于丰水期（P<
0.05），表明小龙虾排泄物提高了沉积物有机质含量。

稻虾共作水域沉积物中有机磷农药的检出量如

图 2所示，其中乐果检出率最高，达 97.22%，其次为敌

敌畏达到 22.22%，甲基对硫磷为 2.78%，马拉硫磷和

毒死蜱均未检出。不同降雨期有机磷农药含量不同。

在枯水期，稻田、养殖沟和补水河中乐果含量分别为

0~0.68、0.23~1.29 mg·kg-1和 0~1.42 mg·kg-1。此时，

只在养殖沟的G1采样点同时检测到乐果、敌敌畏和

甲基对硫磷，其含量分别达到 1.29、1.37 mg·kg-1 和

0.81 mg·kg-1；在丰水期，稻田、养殖沟和补水河中乐

果的含量分别为 0.07~0.46、0.003~0.08 mg · kg-1 和

表1 沉积物的理化性质

Table 1 Physicochemical properties of sediments
采样期

Sampling period
枯水期

Dry season

丰水期
Wet season

采样点
Sampling site
稻田（n=12）

养殖沟（n=12）
补水河（n=12）
稻田（n=12）

养殖沟（n=12）
补水河（n=12）

pH
7.16±0.10a
7.09±0.12a
7.03±0.09a
6.72±0.12b
6.78±0.04b
6.83±0.09b

有效磷
Available phosphorus/（mg·kg-1）

0.54±0.07bc
1.08±0.25a
0.70±0.17b
0.19±0.07d
0.32±0.05cd
0.29±0.09d

磷酸盐
Phosphate/（mg·L-1）

0.044±0.010b
0.046±0.007b
0.093±0.022a
0.025±0.008b
0.025±0.013b
0.040±0.021b

有机质
Organic matter/（mg·kg-1）

18.11±5.59ab
21.59±2.11a
18.75±5.19ab
13.60±4.30ab
12.61±2.84b
14.93±2.61ab

注：不同小写字母表示不同采样点间具有显著差异（P<0.05）。
Note：Different lowercase letters indicate significant differences among sampling sites（P<0.05）.
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0.02~0.08 mg·kg-1。在稻田和补水河沉积物中检测到

了敌敌畏，其含量均达到 0.05 mg·kg-1。一般在每年 6
月份种植水稻，此时农药施用量较大，所以丰水期稻

田沉积物中有机磷农药含量较高，随着时间推移，有

机磷农药发生了光解、水解或微生物降解，因此枯水

期有机磷农药含量下降[19]。在水稻种植之后，水稻田

中有机磷农药可能随灌溉、降雨和径流进入到养殖沟

中，部分未降解的有机磷农药会积累在沉积物中，导

致枯水期养殖沟有机磷农药含量的升高[20]。作为农

田汇水区，补水河中会长期积累大量有机磷农药，从

而使得有机磷农药在不同降雨期均维持在一定浓度。

2.2 沉积物中微生物和功能基因参与的磷循环过程

通过高通量测序测定了不同降雨期稻田、养殖沟

和补水河水体沉积物中的微生物多样性。微生物的

Simpson、Chao 和 Shannon 指数分别代表了主要微生

物种群的大小、微生物丰度和微生物多样性。稻田和

养殖沟沉积物的 Simpson指数范围为 0.003~0.004，显
著低于补水河沉积物（0.009~0.028，P<0.05）。所有沉

积物的Chao指数水平在 4 021~5 660之间。同时，沉

积物中的 Shannon指数范围为 5.75~7.22。各采样点

沉积物的细菌群落结构组成如图3所示，T-D、G-D和

H-D分别代表枯水期采集的水稻田、养殖沟和补水

河沉积物，T-W、G-W和H-W分别代表丰水期采集

的水稻田、养殖沟和补水河沉积物。Proteobacteria、
Bacteroidetes、Chloroflexi、Acidobacteria、Nitrospirae、

Firmicute、Verrucomicrobia、Actinobacteria 和 Crenar⁃
chaeota占沉积物中细菌总数的 80%以上。其中 Pro⁃
teobacteria（16.39%~48.00%）是所有沉积物中的主要

菌门。作为水稻田和养殖沟中最主要的菌门，Proteo⁃
bacteria能参与稻虾共作农田中的各种生物地球化学

过程[21]。在枯水期沉积物中，Bacteroidetes（11.42%~
35.87%）所 占 比 例 低 于 丰 水 期 沉 积 物（5.18%~
11.35%），表明 Bacteroidetes 丰度会随着水稻田水量

的增加而增加。在沉积物中，Chloroflexi和Acidobac⁃
teria的比例分别达到 25.71%和 7.00%的峰值。其他

相 对 含 量 较 低 的 菌 门 分 别 是 Nitrospirae（0.72~
10.06%）、Firmicute（0.79~13.49%）、Verrucomicrobia
（1.74~6.55%）、Actinobacteria（0.97~6.89%）和 Crenar⁃
chaeota（0.38~9.70%）。

为了揭示沉积物中的磷循环过程，测定了磷循环

功能基因的基因丰度：cphy（半胱氨酸植酸酶）、ppx

（外切聚磷酸酶）、phoD（碱性磷酸酶D）、phnK（膦酸盐

运输系统ATP结合蛋白）、pqqC（吡咯啉-醌合成酶）、

phoX（碱性磷酸酶）、ppk（聚磷酸酯激酶）和 bpp（β-螺
旋桨植酸酶）。如图 4A所示，在所有沉积物中，ppx、

phoD和phnK基因丰度最高，分别为1 470.89~27 437.99、
3 173.23~11 969.19 copies·μL-1和 7 638.96~11 616.18
copies·μL-1，基因 cphy、pqqC、phoX、ppk和 bpp的丰度

均较低。稻虾共作水域沉积物中磷循环功能基因的

种类与草原土壤和休耕土壤相似，但是高丰度基因种

图2 不同采样点沉积物中有机磷农药的含量

Figure 2 Concentration of organophosphorus pesticides in sediment at different sampling points
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类不同于这两种土壤[22]。与枯水期沉积物相比，丰水

期沉积物中的 ppx基因丰度显著增加（P<0.05）。ppx
基因能促使微生物将聚合态磷水解成无机磷[23]。丰

水期沉积物中磷酸盐含量较低，但是作物对磷酸盐的

需求量更大，此时微生物可能通过增加 ppx基因的数

量，促进多聚磷酸盐水解成磷酸盐来满足农田水域中

磷酸盐的需求[24-25]。因此，在沉积物类型影响磷循环

功能基因丰度的同时，降雨量变化也会导致磷酸盐转

化基因 ppx丰度的改变。

通过 Spearman 相关性分析，得到磷循环基因与

微生物的相关性，再结合磷循环功能基因的作用，得

到稻虾共作水域沉积物中磷循环过程、磷循环功能基

因和微生物的关系图[26]。如图 4B所示，丰度最高的

ppx基因与 Proteobacteria 和 Omnitrophicaeota 显著相

关（P<0.05），phoD基因丰度与微生物无显著相关性

（P>0.05），phnK基因与 Gemmatimonadetes 呈极显著

相关（P<0.01）。低丰度的 cphy基因与 Spirochaetes、
Epsilonbacteraeota 和 Omnitrophicaeota 显著相关（P<
0.05），pqqC基因与Euryarchaeota显著相关（P<0.05），

phoX基因与 Euryarchaeota 显著相关（P<0.05），ppk基

因与 Actinobacteria 极显著相关（P<0.01），bpp基因与

Bacteroidetes、Firmicutes、Crenarchaeota、Latescibacte⁃
ria、Rokubacteria 和 Omnitrophicaeota 显 著 相 关（P<
0.05）。有报道称 ppx基因存在于Proteobacteria和Ac⁃
tinobacteria 中，本研究的 ppx基因可能不仅来自于

Proteobacteria，而 且 还 来 自 于 Omnitrophicaeota[27]。

phoD基因存在于 Gemmatimonadetes 和 Proteobacteria
中，但是在本研究中，并未发现 phoD基因与微生物菌

群的相关性[22，28]。phnk基因主要参与磷酸盐的降解，

已被证实存在于Raphidiopsis raciborskii中，在稻虾共

T-D、G-D和H-D分别代表枯水期采集的水稻田、养殖沟和补水河沉
积物，T-W、G-W和H-W分别代表丰水期采集的水稻田、养殖沟和补

水河沉积物。下同
T-D，G-D，and H-D represent the sediments of rice fields，breeding

ditches，and recharge river collected during the dry season，respectively.
T-W，G-W，and H-W represent the sediments of rice fields，breeding

ditches，and recharge river collected during the wet season，respectively.
The same below

图4 沉积物中磷循环功能基因丰度的热图和磷循环过程图

Figure 4 The heatmap of phosphorus cycle functional gene abundance in sediments and main phosphorus cycling processes
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图3 不同沉积物中主要菌门的相对丰度

Figure 3 Relative abundances of the dominant microbial
phyla in sediments
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作水域沉积物中，phnk基因可能来自于Gemmatimon⁃
adetes[29]。研究结果表明，稻虾共作水域沉积物中最

主要的磷循环过程为 Proteobacteria 和 Omnitrophi⁃
caeota 作用下多聚磷酸盐的水解、有机磷的矿化和

Gemmatimonadetes作用下磷酸盐的利用。

2.3 有机磷农药残留特征对磷循环的驱动机制

为评估磷循环功能基因与环境因子之间的关系，

对磷循环功能基因数量、有机磷农药含量和沉积物理

化性质进行了RDA分析。同时 Spearman相关系数被

用于评估单个环境因子与磷循环功能基因之间的显

著相关性。如图 5A所示，环境因子解释了 56.5%的

磷循环功能基因的变化因素。RDA1解释了 50.3%的

变化，RDA2解释了 6.2%的变化。结合图 5B的结果

可知，，随着 pH、有效磷含量和磷酸盐浓度的增加，沉

积物中 ppx基因和 bpp基因数量显著减少（P<0.05）。

随着有机质含量的增加，沉积物中 cphy基因数量显著

减少（P<0.05）。不同于其他环境因子，有机磷农药乐

果含量的增加，极显著地增加了 cphy基因的数量（P<
0.01）。此外，敌敌畏显著降低 pqqC基因和 bpp基因

的数量（P<0.05）。

有研究报道，cphy基因仅存在于陆地环境中，而

bpp基因存在于水环境和陆地环境中，稻虾共作水域

兼有水体和陆地的磷循环特征[30]。在本研究中，随着

乐果含量的增加，沉积物中 cphy基因数量显著增加。

半胱氨酸植酸酶（cphy基因）主要参与植酸盐的矿化

作用[31-32]，表明乐果能促进植酸盐向无机磷转化。不

同于乐果，敌敌畏会显著降低 pqqC基因和 bpp基因的

数量。pqqC基因主要参与无机磷的溶解作用[26]，说明

在敌敌畏作用下，无机磷的增溶作用会减弱。β-螺
旋桨植酸酶（bpp基因）属于自然界最丰富的植酸酶，

已被广泛发现于水体和土壤中[33]。在敌敌畏作用下，

β-螺旋桨植酸酶介导的植酸盐矿化作用会减弱。因

此，在稻虾共作水域沉积物中，有机磷农药主要通过

改变无机磷增溶作用和植酸盐矿化作用来影响磷循

环过程。

3 结论

（1）稻虾共作水域沉积物中检测到了有机磷农药

图5 磷循环功能基因、采样点和环境因子的冗余分析（RDA）结果和环境因子与磷循环功能基因的相关性热图

Figure 5 The redundancy analysis（RDA）of the relationship between phosphorus cycle functional genes，samples，and sediment
environmental variables and the heatmap of Spearman correlation between phylum level microbial communities

and phosphorus cycle functional genes

蓝色虚线代表磷循环功能基因，红色实线表示环境变量，褐色圆点和绿色星点分别代表枯水期沉积物和丰水期沉积物。*和**分别表示环境因素
显著影响（P<0.05）和极显著（P<0.01）影响沉积物中磷循环功能基因的总数

The blue dashed line represents phosphorus cycle functional genes. The red solid line represents environmental variables. The brown and green dots
represent dry water and abundant water sediments，respectively. *Asterisk and **Double asterisks indicate that environmental factors significantly（P<0.05）

and highly significantly（P<0.01）affect the total number of phosphorus cycle functional genes in sediments，respectively
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乐果、敌敌畏和甲基对硫磷的残留，其最高含量分别

为 1.42、1.37 mg·kg-1和 0.806 mg·kg-1，表明稻虾共作

水域仍然存在有机磷农药污染的风险。

（2）残留的有机磷农药会影响稻虾共作水域沉积

物的磷循环进程，其中乐果能促进半胱氨酸植酸酶介

导的植酸盐矿化作用，而敌敌畏会减弱无机磷的增溶

作用和β-螺旋桨植酸酶介导的植酸盐矿化作用。
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