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黄土高原石油污染土壤微生物群落结构及其代谢特征
研究
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摘要：针对污染胁迫下土壤微生物群落变化和代谢变异等问题，基于平板稀释法和 Ｂｉｏｌｏｇ 微平板分析方法，研究了陕北黄土高

原石油污染土壤微生物群落结构、代谢特征及其功能多样性。 结果表明，不同类群的土壤微生物对石油污染胁迫的响应不同，
污染土壤细菌和真菌数量高出清洁土壤 １ 个数量级，而污染土壤的放线菌数量极显著减少（Ｐ＜０．０１）；污染土壤和清洁土壤微

生物对糖类和多聚物类碳源较易利用，污染土壤微生物总体上代谢碳源的种类和活性均低于清洁土壤。 微生物群落主成分分

析（ＰＣＡ）表明，石油污染土壤和清洁土壤的微生物群落存在显著差异（Ｐ＜０．０１），起分异作用的碳源主要为糖类，其次是羧酸类

和氨基酸类；随着土壤石油含量增加，典型变量值变异（离散）增大，土壤微生物群落结构稳定性降低。 微生物群落多样性分析

表明，Ｓｈａｎｎｏｎ 丰富度指数（Ｈ）、ＭｃＩｎｔｏｓｈ 均一度指数（Ｕ）和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数（１ ／ Ｄ）均达到极显著差异（Ｐ＜０．０１），污染土壤

微生物群落 Ｈ 和 Ｕ 低于清洁土壤，但是一定浓度的石油污染可以刺激土壤微生物群落中优势种群的生长，１ ／ Ｄ 增高。 研究结

果为陕北黄土高原石油污染区土壤微生物修复提供理论基础。
关键词：黄土高原； 石油污染； 微生物群落结构； 群落代谢特征
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ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ， ａｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｂｙ Ｓｈａｎｎｏｎ （Ｈ）， ＭｃＩｎｔｏｓｈ （Ｕ）， ａｎｄ Ｓｉｍｐｓｏｎ （１ ／ Ｄ） ｉｎｄｉｃｅｓ， ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎ
ｃｒｕｄｅ ｏｉｌ⁃ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ ｓｏｉｌ （ Ｐ ＜ ０． ０１） ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｕｎｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ ｓｏｉｌ． Ｈ ａｎｄ Ｕ ｖａｌｕｅｓ ｗｅｒｅ ｌｏｗｅｒ ｉｎ ｃｒｕｄｅ ｏｉｌ⁃
ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ ｓｏｉｌ ｔｈａｎ ｉｎ ｕｎｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ ｓｏｉｌ， ａｎｄ １ ／ Ｄ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ ｉｎ ｃｒｕｄｅ ｏｉｌ⁃ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ ｓｏｉｌ ｔｈａｎ ｉｎ ｕｎｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ
ｓｏｉｌ． Ｔｈｉｓ ｐｈｅｎｏｍｅｎｏｎ ｗａｓ ｌｉｋｅｌｙ ｄｕｅ ｔｏ ｔｈｅ ｓｔｉｍｕｌａｔｉｎｇ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｃｅｒｔａｉｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｃｒｕｄｅ ｏｉｌ ｏｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ． Ｔｈｅ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｓｔａｔｅｄ ａｂｏｖｅ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｂｉｏｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｏｉｌ⁃ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ ｓｏｉｌ ｉｎ ｔｈｅ Ｌｏｅｓｓ
Ｐｌａｔｅａｕ ｉｎ ｎｏｒｔｈｅｒｎ Ｓｈａａｎｘｉ． Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ａｒｅ ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｂｅｃａｕｓｅ ｔｈｅｙ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｉｎ ｔｈｅ Ｌｏｅｓｓ Ｐｌａｔｅａｕ
ｉｎ ｎｏｒｔｈｅｒｎ Ｓｈａａｎｘｉ ｓｈｏｗｓ ｇｏｏｄ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｆｏｒ ｂｉｏｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎ， ａｎｄ ｃｒｕｄｅ ｏｉｌ ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｂｙ
ｉｎｄｉｇｅｎｏｕｓ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ． Ａｎ ａｄｄｉｔｉｏｎａｌ ｂｅｎｅｆｉｔ ｉｓ ｔｈａｔ ｉｔ ｌｅａｄｓ ｔｏ ａｎ ｉｍｐｒｏｖｅｄ
ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｂｉｏｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｄｉｇｅｎｏｕｓ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｎｓｏｒｔｉａ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｌｏｅｓｓ Ｐｌａｔｅａｕ； ｏｉｌ⁃ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ ｓｏｉｌ； ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

黄土高原（Ｌｏｅｓｓ Ｐｌａｔｅａｕ）矿产资源丰富，是中国重要的能源基地。 据统计，陕北地区石油已探明储量 １１
亿 ｔ，２００９ 年仅延安地区原油产量就达 １２２４ 万 ｔ［１］。 在该地区石油产业的发展过程中，由于开采和运输过程

中存在一些不合理的作业方式，导致了石油进入土壤，引起了土壤石油污染的环境问题［２］。 由于土壤系统的

开放性，石油污染物可以通过蒸发作用进入大气环境，通过径流和渗透等途径进入水环境，再从大气、土壤和

水环境转移到植物、动物和人体，对人类健康造成持久性危害［３， ４］。 石油污染已经成为该地区土壤生态环境

保护的一个突出问题［５， ６］。 在该区域石油污染方面，任磊等［７］对黄土高原延河流域石油类物质径流污染规律

进行了研究。 王金成等［８］对黄土高原微生物 ３ 大类群，以及土壤含盐率、有机质含量等环境因子的相互作用

进行了研究。 陆昕等［９］利用假单胞菌对陕北石油污染土壤进行了生物修复。 但是，有关陕北黄土高原石油

污染土壤微生物群落结构、代谢特征和微生物群落功能多样性的研究却鲜见报道。 土壤微生物是土壤生物活

性的重要组成部分，参与土壤中有机物质的分解、转化等生物化学过程。 土壤微生物群落结构、代谢特征和功

能多样性可作为土壤环境质量评价的重要指标［１０］。 刘五星等［１１］ 已利用微生物群落结构和物种多样性对南

京周边石油污染土壤的生态风险进行评价。 本文利用平板稀释法和 Ｂｉｏｌｏｇ 微平板法研究了陕北黄土高原石

油污染土壤中微生物群落结构及其功能多样性，分析了石油污染土壤微生物对单一碳源的利用程度，对黄土

高原石油污染土壤生态环境和可生物修复性进行评价，以期为陕北黄土高原石油污染区生态修复提供理论

依据。

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３５ 卷　
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１　 材料与方法

１．１　 研究地区概况

　 　 供试土壤采自陕西省延安市宝塔区河庄坪油井（１０９°２６′ Ｅ，３６°４０′ Ｎ），海拔 １０１８—１０４５ ｍ，位于鄂尔多

斯盆地伊陕斜坡中段，地处黄土高原丘陵沟壑区，属于大陆性半干旱半湿润气候，年均气温 ７．７—１０．６ ℃，年
均日照 ２３００—２７００ ｈ，年均无霜期 １７０ ｄ，年均降水量 ５００ ｍｍ。
１．２　 试验材料

１．２．１　 土样采集

石油污染土壤外观呈黑色或深棕色、有严重油味。 选取 ２ 处石油污染土壤，采集表层（０—２０ ｃｍ）土壤样

品，记为石油污染土壤⁃ １（Ｐｅｔｒｏｌｅｕｍ ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ ｓｏｉｌ⁃ １， ＰＣＳ⁃ １）和石油污染土壤⁃ ２（Ｐｅｔｒｏｌｅｕｍ ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ
ｓｏｉｌ⁃ ２， ＰＣＳ⁃２）。 另在油井附近玉米农田，随机选取 ５ 个采样点，采集农田表层（０—２０ ｃｍ）土壤样品，除去表

面可见的动物和植物残体，混匀，记为对照非石油污染土壤（ＣＫ）。 将土样置于冰箱内带回实验室。 一部分新

鲜土壤研磨过 ２ ｍｍ 筛，４ ℃保存，供测定土壤石油含量和微生物群落代谢特征；另一部分风干，供测定土壤理

化性状使用。
１．２．２　 Ｂｉｏｌｏｇ ＥＣＯ 微平板

Ｂｉｏｌｏｇ ＥＣＯ 微平板（ＥＣＯ ＭｉｃｒｏＰｌａｔｅ，美国 Ｍａｒｉｘ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ Ｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎ 生产）的 ３１ 种单一碳源分为 ６ 大

类［１２］，包括糖类 １０ 种、羧酸类 ７ 种、氨基酸类 ６ 种、多聚物类 ４ 种、多胺化合物类 ２ 种和芳香化合物类 ２ 种。
１．３　 试验指标及其测定方法

１．３．１　 土壤石油含量及理化性状测定

土壤石油含量采用重量法测定，称取 １０ ｇ 石油污染土壤，依次使用 ２０ ｍＬ 正己烷、２０ ｍＬ 二氯甲烷和 ２０
ｍＬ 三氯甲烷进行索氏提取，合并提取液置于 １００ ｍＬ 圆底烧瓶中蒸馏去除溶剂，置烘箱中至恒重，取出放入干

燥器中冷却 ３０ ｍｉｎ 后称重。 土壤 ｐＨ 值用 ＰＤＳ⁃３Ｃ 型精密 ｐＨ 计测定（土∶水比为 １∶２．５） ［１３］。 土壤全氮、全碳、
速效磷和速效钾采用农化分析法测定［１４］。 土壤基本理化性质见表 １。

表 １　 土壤基本理化性状

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｏｆ ｓｏｉｌｓ

土样
Ｓａｍｐｌｅ

全碳
Ｔｏｔａｌ Ｃ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

全氮
Ｔｏｔａｌ Ｎ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

速效氮
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｎ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

速效钾
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｋ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

土壤 ｐＨ
Ｓｏｉｌ ｐＨ

石油含量
Ｏｉｌ ｃｏｎｔｅｎｔ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

ＣＫ ６．９５ ０．４２ ８．１２ １３９．１７ ８．４３ ０

ＰＣＳ⁃１ — — １．７５ １３１．４８ ７．４４ １．０６×１０５

ＰＣＳ⁃２ — — １．９１ ９３．０５ ７．５６ １．３７×１０５

１．３．２　 微生物数量测定

采用平板稀释法对土壤中的细菌、真菌、放线菌数量进行测定［１５］。 其中，细菌培养基为牛肉膏蛋白胨培

养基；真菌培养基为 ＰＤＡ（马铃薯葡萄糖琼脂）培养基，加入抗生素使其终浓度为 １００ μｇ ／ ｍＬ；放线菌培养基

为高氏Ⅰ号培养基，加入重铬酸钾使其终浓度为 ５０ ｍｇ ／ Ｌ［１６］。
１．３．３　 微生物群落水平生理轮廓（ＣＬＰＰｓ）测定

称取相当于 ５．０ ｇ 风干质量的新鲜土壤，加入装有 ４５ ｍＬ 无菌生理盐水（０．８５％ＮａＣｌ）的三角瓶中，摇床

（２００ ｒ ／ ｍｉｎ）振荡 ３０ ｍｉｎ，获得土壤样品表面和内部的微生物悬浮液，静置片刻后取上清液，采用 １０ 倍稀释

法，用无菌生理盐水将其稀释至浓度为 １０－３的悬浮液。 在超净工作台上，将稀释好的土壤悬浮液接种于 ＥＣＯ
微平板中，每孔 １５０ μＬ。 将接种的 ＥＣＯ 板装入聚乙烯盒中置于 ２５ ℃暗箱培养，连续培养 ２４０ ｈ，在此培养过

程中每隔 １２ ｈ 在 ＥＬＩＳＡ 反应微平板读数器上 ５９０ ｎｍ 处读数 １ 次［１７］。

３　 １７ 期 　 　 　 甄丽莎　 等：黄土高原石油污染土壤微生物群落结构及其代谢特征研究 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

１．４　 数据处理

１．４．１　 孔平均颜色变化率（Ａｖｅｒａｇｅ Ｗｅｌｌ⁃Ｃｏｌｏｒ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ， ＡＷＣＤ）

ＡＷＣＤ ＝ ∑ （Ｃｉ － Ｒ）
３１

式中，Ｃ ｉ为各反应孔在 ５９０ ｎｍ 处的吸光值；Ｒ 为 ＥＣＯ 板对照孔 Ａ１ 在 ５９０ ｎｍ 处的吸光值。 Ｃ ｉ － Ｒ 小于零的

孔，计算时记为零，即：Ｃ ｉ － Ｒ≥０［１８］。
１．４．２　 群落多样性指数

群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 丰富度指数（Ｈ）：

Ｈ ＝－ ∑ Ｐ ｉ × ｌｎＰ ｉ

式中，Ｐ ｉ为第 ｉ 孔相对吸光值与整板平均相对吸光值总和的比，即：Ｐ ｉ ＝（Ｃ ｉ－ Ｒ） ／ ∑（Ｃ ｉ－ Ｒ）。
群落 Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数（Ｄ）

Ｄ ＝ ∑ ｎｉ（ｎｉ － １）
Ｎ（Ｎ － １）

式中，ｎｉ为第 ｉ 孔相对吸光值（Ｃ ｉ－ Ｒ），Ｎ 为相对吸光值的总和，Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数通常用 １ ／ Ｄ 值表示。
群落 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 均一度指数（Ｕ）

Ｕ＝ ∑ ｎｉ２

式中，ｎｉ为第 ｉ 孔相对吸光值（Ｃ ｉ－ Ｒ）。
采用 Ｂｉｏｌｏｇ ＥＣＯ 板培养 １２０ ｈ 反应孔的平均颜色变化率用于主成分分析。 数据采用 Ｅｘｃｅｌ（Ｖ２００３）进行

数据处理和制图，采用 ＳＡＳ（Ｖ８．１）和 ＳＰＳＳ（１８．０）软件进行主成分分析析。

２　 结果与分析

２．１　 石油污染土壤微生物群落组成分析

土壤微生物对土壤生态环境的变化较植物和土壤动物更为敏感。 由表 ２ 可见，ＣＫ、ＰＣＳ⁃ １ 和 ＰＣＳ⁃ ２ ３ 种

土壤微生物总量和组成存在较大差异。 ＣＫ 土壤微生物数量大小为细菌＞放线菌＞真菌，石油污染土壤 ＰＣＳ⁃ １
和 ＰＣＳ⁃２ 微生物数量发生变异，表现为细菌＞真菌＞放线菌。 各处理土壤中的细菌占绝对优势（百分含量均在

９４％以上），ＣＫ 处理土壤中真菌数量最低， ＰＣＳ⁃１ 和 ＰＣＳ⁃２ 土壤中放线菌数量最低。 不同土壤的细菌数量大

小依次为 ＰＣＳ⁃１＞ＰＣＳ⁃２＞ＣＫ，ＰＣＳ⁃１ 和 ＰＣＳ⁃２ 处理的细菌数量极显著高于 ＣＫ 处理（Ｐ＜０．０１），分别为 ＣＫ 处理

的 ９．０ 倍和 ５．８ 倍，ＰＣＳ⁃１ 和 ＰＣＳ⁃２ 之间差异达到显著水平（Ｐ＜０．０５）；３ 种土壤的真菌数量差异达到极显著水

平（Ｐ＜０．０１），ＰＣＳ⁃１ 和 ＰＣＳ⁃２ 处理的真菌数量分别为 ＣＫ 处理的 ９．０ 倍和 ４．０ 倍；ＣＫ 处理的放线菌数量极显

著高于石油污染土壤（Ｐ＜０．０１），是 ＰＣＳ⁃１ 的 １９．５ 倍，ＰＣＳ⁃２ 的 ５８．７ 倍，ＰＣＳ⁃ １ 和 ＰＣＳ⁃ ２ 之间差异不显著（Ｐ＞
０．０５）。

表 ２　 石油污染土壤微生物数量与组成分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｏｆ ｏｉｌ－ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ ｓｏｉｌ

土样
Ｓａｍｐｌｅ

细菌∗∗ Ｂａｃｔｅｒｉａ
１０５ ＣＦＵ

（Ｃｏｌｏｎｙ ｆｏｒｍｉｎｇ
ｕｎｉｔｓ） ／ ｇ

百分含量
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ／ ％

真菌∗∗ Ｆｕｎｇｉ
１０５ ＣＦＵ

（Ｃｏｌｏｎｙ ｆｏｒｍｉｎｇ
ｕｎｉｔｓ） ／ ｇ

百分含量
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ／ ％

放线菌∗∗ Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅ
１０５ ＣＦＵ

（Ｃｏｌｏｎｙ ｆｏｒｍｉｎｇ
ｕｎｉｔｓ） ／ ｇ

百分含量
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ／ ％

ＣＫ ３３±８ ｂ ９４．８１ ３±１ ｃ ０．０９ １７６±５５ ａ ５．１０

ＰＣＳ⁃１ ２９７±３５ ａ ９９．８８ ２７±４ ａ ０．０９ ９±３ ｂ ０．０３

ＰＣＳ⁃２ １９３±４９ ａ ９９．９２ １２±３ ｂ ０．０６ ３±１ ｂ ０．０２

　 　 ∗∗同列差异达极显著水平（Ｐ＜０．０１）
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２．２　 微生物群落代谢特征及其功能多样性分析

２．２．１　 ＥＬＬＳＡ 平均颜色变化率（ＡＷＣＤ）分析

　 　 平均颜色变化率（ＡＷＣＤ）反应土壤微生物的活性，是微生物群落利用单一碳源能力的重要指标［１９］。
ＡＷＣＤ 值越大，表明土壤中微生物活性越高。 从图 １ 可以看出，３ 种土壤微生物群落的 ＡＷＣＤ 随着培养时间

的延长而逐渐升高。 在 ０—２４ ｈ 培养时期，各处理的 ＡＷＣＤ 均很小，说明在 ２４ ｈ 之内碳源基本未被微生物群

落利用；从 ２４ ｈ 开始，各处理的 ＡＷＣＤ 出现了明显的变化，反映出此后微生物群落活性增强，碳源被大幅度利

用，其中，ＣＫ 的土壤微生物群落的 ＡＷＣＤ 急剧升高，增长斜率最大，为 ０．０２。 ３ 种土壤的 ＡＷＣＤ 在整个培养

过程中存在明显差异，从大到小依次为：ＣＫ＞ＰＣＳ⁃ １＞ＰＣＳ⁃ ２，即 ＣＫ 的土壤微生物活性最大，ＰＣＳ⁃ １、ＰＣＳ⁃ ２
次之。

图 １　 土壤微生物群落培养过程中孔平均颜色变化率（Ａｖｅｒａｇｅ Ｗｅｌｌ－Ｃｏｌｏｒ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ， ＡＷＣＤ）变化

Ｆｉｇ．１　 ＡＷＣＤ （Ａｖｅｒａｇｅ Ｗｅｌｌ⁃Ｃｏｌｏｒ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ） ｃｈａｎｇｅ ｄｕｒｉｎｇ ｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

２．２．２　 微生物群落碳源代谢分析

微生物对不同碳源的利用可以反映微生物的代谢功能类群。 采用 Ｂｉｏｌｏｇ ＥＣＯ 板培养 １２０ ｈ 的吸光值分

析不同土壤微生物群落对 ６ 类碳源的利用（见表 ３），结果表明不同土壤微生物群落对碳源的优先利用种类和

利用程度有明显差异。 ＣＫ 土壤微生物群落对碳源利用率由大到小依次为：糖类＞多聚物类＞氨基酸类＞羧酸

类＞多胺化合物类＞芳香化合物类。 ＰＣＳ⁃１ 土壤微生物群落对碳源的利用表现为：糖类＞羧酸类＞多聚物类＞氨
基酸类＞多胺化合物类＞芳香化合物类。 ＰＣＳ⁃ ２ 土壤由于长期受到高浓度石油污染，导致了微生物群落对碳

源的利用选择发生了变化，对碳源的利用表现为：多聚物类＞糖类＞氨基酸类＞羧酸类＞多胺类化合物＞芳香化

合物类。 从土壤微生物生理碳代谢群落结构来看，ＣＫ 和 ＰＣＳ⁃１ 土壤优势种群均为糖类代谢群，ＰＣＳ⁃２ 土壤优

势种群为多聚物类代谢群，各种土壤中多胺化合物类代谢群和芳香化合物类代谢群最弱。

表 ３　 土壤微生物群落对 ６ 类碳源的利用

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｉｘ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｂｙ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

土样
Ｓａｍｐｌｅ

氨基酸类
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ

多胺化合物类
Ａｍｉｎｅｓ

多聚物类
Ｐｏｌｙｍｅｒｓ

芳香化合物类
Ａｒｏｍａｔｉｃ
ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ

糖类
Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ

羧酸类
Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ

ａｃｉｄｓ

ＣＫ∗∗ １．１８±０．１０ ａｂ ０．６４±０．３８ ｂｃ １．１８±０．２１ ａｂ ０．４２±０．４６ ｃ １．５６±０．２９ ａ ０．８１±０．１０ ｂｃ

ＰＣＳ⁃１∗∗ ０．６４±０．２６ ｂｃ ０．３３±０．２２ ｃｄ ０．９４±０．２９ ａｂ ０．１２±０．０１ ｄ １．３４±０．０６ ａ １．００±０．０８ ａｂ

ＰＣＳ⁃２∗∗ ０．６４±０．０４ ｂ ０．１９±０．１８ ｃｄ １．０９±０．０７ ａ ０．０６±０．０６ ｄ ０．８８±０．３２ ａｂ ０．５１±０．１４ ｂｃ

２．２．３　 微生物群落代谢主成分分析（ＰＣＡ）
石油污染不但会影响土壤微生物活性，而且会改变微生物群落结构，使微生物产生代谢变异性，从而对碳

源的利用选择发生转移。 采用 Ｂｉｏｌｏｇ ＥＣＯ 板培养 １２０ ｈ 的吸光值进行主成分分析（ＰＣＡ），３１ 个主成分因子

前 ８ 个成分的累积方差贡献率达到 １００％（见表 ４）。 前 ８ 个成分的特征值分别为 ９．６８、４．９８、４．３５、３．６７、３．０９、
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２．３６、１．７４ 和 １．１５，第二个特征值是一个明显折点（见图 ２）。 因此，提取可以聚集单一碳源变量的数据变异

（累计方差贡献率）为 ４７．２７％的前两个主成分 ＰＣ１、ＰＣ２ 来分析土壤微生物群落功能多样性。 由图 ３ 可见，３
种土壤在主成分坐标体系中分布差异十分明显，这种差异主要体现在 ＰＣ１ 上。 ＣＫ 位于 ＰＣ１ 的正端，典型变

量值达 １．３９，ＰＣＳ⁃ １、ＰＣＳ⁃ ２ 位于 ＰＣ１ 的负端，方差分析表明，ＰＣ１ 典型变量值差异极显著（Ｆ ＝ ５１．７１，Ｐ＜
０．０１），表现为 ＣＫ、ＰＣＳ⁃１ 和 ＰＣＳ⁃ ２ 土壤之间差异均达到极显著水平。 从典型变量值的离散性来看，ＣＫ 和

ＰＣＳ⁃１ 土壤的离散（变异）较小，ＰＣＳ⁃２ 土壤的离散较大，说明 ＣＫ 和 ＰＣＳ⁃ １ 土壤微生物群落结构比 ＰＣＳ⁃ ２ 相

对稳定。 从 ＰＣＡ 分析中 ３１ 种碳源在主成分上的因子载荷图（图 ４），可以看出 ３１ 种碳源对 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 的贡

献率。 对 ＰＣ１ 贡献大的碳源（特征向量系数＞０．５０）有 １８ 种，其中糖类 ６ 种，羧酸类 ４ 种，氨基酸类 ４ 种，多胺

化合物类 ２ 种，可见对 ＰＣ１ 起分异作用的碳源主要是糖类，其次是羧酸类和氨基酸类。 对 ＰＣ２ 贡献率大的碳

源有 ４ 种，均为糖类。 Ｄ－甘露醇对 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 的贡献率均大于 ０．５０。

表 ４　 总方差解释

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｏｔａｌ ｖａｒｉａｎｃｅ ｅｘｐｌａｉｎｅｄ

成份
Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

方差贡献率
Ｖａｒｉａｎｃｅ

ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ／ ％

累积方差贡献率
Ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｖａｒｉａｎｃｅ
ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ／ ％

成份
Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

方差贡献率
Ｖａｒｉａｎｃｅ

ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ／ ％

累积方差贡献率
Ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｖａｒｉａｎｃｅ
ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ／ ％

１ ３１．２２ ３１．２２ ２ １６．０５ ４７．２７

３ １４．０３ ６１．３０ ４ １１．８３ ７３．１４

５ ９．９６ ８３．０９ ６ ７．６１ ９０．７０

７ ５．６０ ９６．３０ ８ ３．７０ １００．００

图 ２　 碎石图

Ｆｉｇ．２　 Ｓｃｒｅｅ ｐｌｏｔ

２．２．４　 微生物群落多样性指数分析

微生物群落多样性指标（Ｓｈａｎｎｏｎ 丰富度指数，Ｈ、
Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数，１ ／ Ｄ 和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 均一度指数，Ｕ）
常被用于评价土壤微生物功能多样性［２０］。 Ｈ 反映了土

壤微生物群落的丰富程度；１ ／ Ｄ 则着重于土壤微生物群

落中最常见的物种；Ｕ 是基于群落物种多维空间上距离

的多样性指数，是群落物种均一性的度量［２１］。 由表 ５
可见，ＣＫ、ＰＣＳ⁃１ 处理的丰富度指数 Ｈ 极显著高于 ＰＣＳ⁃
２（Ｐ＜０．０１），分别比是 ＰＣＳ⁃ ２ 高出 １３．４％和 １１．６％，ＣＫ
和 ＰＣＳ⁃１ 之间差异不显著（Ｐ＞０．０５）；ＰＣＳ⁃ １ 的优势度

指数 １ ／ Ｄ 最高，是 ＣＫ 和 ＰＣＳ⁃２ 的 １．２６ 和 １．６８ 倍。 ＣＫ
的均一度指数 Ｕ 极显著高于 ＰＣＳ⁃２（Ｐ＜０．０１），是 ＰＣＳ⁃２ 的 １．３５ 倍，ＰＣＳ⁃１ 的优势度指数 Ｕ 与 ＣＫ 和 ＰＣＳ⁃２ 之

间差异均不显著（Ｐ＞０．０５）。

表 ５　 土壤微生物群落多样性指数

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

土样 Ｓａｍｐｌｅ
丰富度指数

Ｓｈａｎｎｏｎ（Ｈ）∗∗
优势度指数

Ｓｉｍｐｓｏｎ（１ ／ Ｄ）∗∗
均一度指数

ＭｃＩｎｔｏｓｈ（Ｕ）∗∗

ＣＫ ３．１６６±０．０１０ ａ ５２．６８±３．４０ ａｂ ７．６３０±０．４３８ ａ

ＰＣＳ⁃１ ３．１１４±０．０４５ ａ ６６．４８±１４．２６ ａ ６．４２７±０．２２５ ａｂ

ＰＣＳ⁃２ ２．７９１±０．１１６ ｂ ３９．６５±２．０６ ｂ ５．６４２±０．６５９ ｂ

３　 讨论

微生物是土壤生物活性的重要组成部分，对土壤有机物质的分解和转化起着重要的作用［２２］，是评价土壤
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图 ３　 土壤微生物群落主成分分析

Ｆｉｇ．３　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

图 ４　 ３１ 种碳源对 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 贡献的特征向量系数

Ｆｉｇ．４　 Ｅｉｇｅｎｖｅｃｔｏｒ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｗｉｔｈ ｌｏａｄｉｎｇ ｆｏｒ

ＰＣ１ ａｎｄ ＰＣ２

质量的重要指标［１０］。 一方面，石油污染物影响土壤微生物群落结构及其组成，另一方面，土壤微生物群落结

构及其组成也制约着石油烃类的分解与转化。 刘五星等［１１］ 等研究表明石油污染土壤中细菌、放线菌数量与

清洁土壤无显著差异，真菌数量显著提高。 Ｆｒａｎｃｏ 等［２３］研究了威尼斯费留利朱利亚地区石油污染土壤，结果

表明，受到污染的软土微生物量与对照相比显著提高，其他类型土壤微生物量有不同程度的下降。 土壤受到

石油污染后，微生物群落及其组成的变化因土壤性质和石油组分的不同而表现出差异。 本研究供试土样为黄

绵土，石油污染土壤样品中污染物浓度分别是土壤石油烃临界值（５００ ｍｇ ／ ｋｇ）的 ２１２ 倍和 ２７４ 倍，属于重度污

染。 研究结果表明，石油污染土壤微生物数量极显著增加，以细菌为主，真菌次之，均比未受石油污染土壤高

出 １ 个数量级，而放线菌数量极显著减少。 石油污染土壤的细菌浓度为 １０７ ＣＦＵ ／ ｇ，所占比例达 ９９．８％—
９９．９％。

微生物数量反映的是土壤微生物群落大小，而 ＡＷＣＤ 反映的是微生物群落代谢活性［２４］。 未污染土壤的

微生物活性明显高于石油污染土壤，且随着污染物浓度的增加，微生物活性减弱。 有研究报道土壤 Ｃ：Ｎ：Ｐ 为

１２０：１０：１ 时有利于微生物对污染物的降解［２５］，这可能是本研究土壤微生物数量高于清洁土壤，而群落代谢

活性低于清洁土壤的原因，石油污染导致碳含量增加，土壤养分比例严重失衡，进而影响了微生物群落的代谢

活性。 石油污染物不仅可以降低微生物群落对碳源的代谢能力，还可以改变微生物群落对碳源的利用模式。
不同浓度石油污染土壤的微生物群落代谢存在显著差异，随污染物浓度增加，土壤微生物群落对碳源的代谢

模式由以糖类为主转变为以多聚物类为主。 土壤典型变量值的变异（离散）随着石油浓度的增加而增大，微
生物群落结构稳定性降低，说明石油烃类污染物破坏了土壤原有的生态环境。 主成分分析（ＰＣＡ）表明，对土

壤微生物群落代谢模式起分异作用的碳源主要是糖类。 说明陕北黄土高原石油污染土壤微生物群落通过调

整碳源利用模式来适应环境污染［２６］。
Ｓｈａｎｎｏｎ 丰富度指数（Ｈ）、Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数（１ ／ Ｄ）和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 均一度指数（Ｕ）从不同侧面反映了土壤

微生物群落的功能多样性。 Ｓｈａｎｎｏｎ 丰富度指数和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 均一度指数分析结果表明，清洁土壤微生物群落

的丰富度和均一度均高于石油污染土壤。 而 Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数分析结果则说明，一定浓度的石油污染可以

刺激土壤微生物群落中优势种群的生长。 这与彭静静等［２７］ 的研究结果一致，高浓度的多环芳烃使土壤微生

物的丰富度降低，但可以促进某些微生物的生长使其占据主导地位。 杨萌青等［２８］ 研究也证实了随着石油污

染浓度的增加，土壤微生物均匀度降低。
综上所述，陕北黄土高原石油污染土壤具有良好的可生物修复性，应当充分开发土著细菌资源，并外源投
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加氮、磷等营养元素，从而刺激土著石油降解菌的生长，提高石油降解率。 一方面，在受到石油污染后，土壤微

生物，尤其是细菌数量急剧增加，为石油污染土壤生物修复提供了大量的菌种资源；另一方面，一定浓度的石

油可以促进某些微生物的生长，添加外源营养物质，使优势菌群在石油污染土壤生物修复过程中占主导地位，
发挥降解石油污染物的作用。
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