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摘要：为了评价燕麦对金属锶（Ｓｒ）污染土壤的修复效果，通过土培盆栽试验，在土壤中添加 Ｓｒ，共设置 ６ 个处理：２５ ｍｇ ／ ｋｇ Ｓｒ
（ＣＫ）、１００ ｍｇ ／ ｋｇ Ｓｒ（Ｌ）、２５０ ｍｇ ／ ｋｇ Ｓｒ（Ｈ）、２５ ｍｇ ／ ｋｇ Ｓｒ ＋燕麦（ＣＫ＋燕麦）、１００ ｍｇ ／ ｋｇ Ｓｒ ＋燕麦（Ｌ＋燕麦）和 ２５０ ｍｇ ／ ｋｇ Ｓｒ ＋燕麦

（Ｈ＋燕麦）。 从土壤酶（转化酶、磷酸酶、蛋白酶、脲酶和脱氢酶）活性和土壤微生物群落功能多样性来评价燕麦在锶污染土壤

植物修复中的作用。 结果表明燕麦显著提高了脲酶和脱氢酶活性。 燕麦显著提高了锶污染土壤微生物对 ３１ 种碳源的平均利

用率（ＡＷＣＤ），并提高了锶污染土壤条件下微生物群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数（Ｈ）、Ｓｈａｎｎｏｎ 均匀度指数（Ｅ）和碳源利用丰富度

指数（Ｓ），降低了 Ｓｈａｎｎｏｎ 优势度指数（Ｄ）。 主成分分析表明种植燕麦显著增加了锶污染土壤中微生物群落功能多样性。 与未

种植处理（Ｌ 和 Ｈ）相比，Ｌ＋燕麦处理中羧酸类碳源和聚合物类碳源的利用率分别增加了 １９％和 ３１％，Ｈ＋燕麦处理中羧酸类碳

源和聚合物类碳源的利用率分别增加了 ２４％和 ４１％。 因此，在锶污染土壤中，燕麦显著提高了土壤酶活性，改善了微生物功能

多样性。
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ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ． Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ ｗｉｔｈ ｔｈｏｓｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｔｈｅ ＰＣＡ． Ｉｎ
ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ， ｏａｔ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｉｎ Ｓｒ⁃ｐｏｌｌｕｔｅｄ
ｓｏｉｌ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｏａｔ； ｓｔｒｏｎｔｉｕｍ； ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅｓ； ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

锶⁃９０ 是一种放射性金属，为铀⁃２３５ 和钚⁃２３９ 的裂变产物，形成于核武器和核反应堆爆炸［１］。 放射性同

位素具备重金属和放射性的双重毒性。 已有研究表明，放射性核素在环境中与其稳定性同位素在环境中的行

为相似。 因此，观察稳定锶⁃８８ 在土壤和植物中的行为，是一个预测模拟其放射性同位素锶⁃９０ 的方法［２］。
修复污染土壤的最终目标不仅是清除或减少土壤中的污染物，更有价值的是恢复土壤质量［３］。 通过评

价土壤中活性成分的指标可以判断污染土壤植物修复的效果。 土壤微生物对于外界环境的扰动相当敏感，能
够有效地表征土壤环境中生物化学过程的强度、方向以及土壤微环境的改变，并对重金属污染相当敏感［４］。
土壤酶在土壤中养分循环和能量流动的过程中起着至关重要的作用，与物质与能量的转化、生态环境质量以

及植物生长密切相关［５］。 ＢＩＯＬＯＧ 技术被表征环境中土壤微生物群落的功能多样性和碳源利用动力学特征，
并被广泛应用于评价重金属污染对微生物群落的影响［６］。

燕麦（Ａｖｅｎａ ｓａｔｉｖａ Ｌ．）是主要的高寒作物之一，为上等杂粮。 燕麦在华北、西北和青藏高原等高寒及半干

旱地区广泛种植。 燕麦的生物量大、根系发达、生长速度快以及耐盐胁迫等特点有利于对土壤中污染物的吸

附［７］。 在我们先前的研究中，比较了小麦、燕麦和大麦的锶富集能力，从 ２６ 个麦类作物品种中筛选出了锶富

集能力最强的燕麦品种—内蒙科艺 １ 号［８］。 在本研究中，内蒙科艺 １ 号被选为供试植物，通过研究土壤酶

（转化酶、磷酸酶、蛋白酶、脲酶和脱氢酶）活性和微生物群落功能多样性的响应以评价种植燕麦对锶污染土

壤的修复效果，以期对锶污染土壤的植物修复研究提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 试验材料

燕麦（Ａｖｅｎａ ｓａｔｉｖａ Ｌ．）种子购于河南省洛阳市农资市场，选择籽粒饱满、大小一致的燕麦种子，经 ０．２％次

氯酸钠表面消毒 ２０ ｍｉｎ 后，用水浸种 １０ ｍｉｎ，以去除种子表皮上的病菌，风干。 实验用土采集于河南科技大

学周山校区的农场土壤表层土（０—２０ ｃｍ），采用土壤农化分析方法测定其理化性质［９］。 供试土壤基本理化
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性质为：ｐＨ 值为 ８．０５、有机质含量为 １２．８５ ｇ ／ ｋｇ、全氮含量为 ０．９６ ｇ ／ ｋｇ、速效磷含量 １２．５２ ｍｇ ／ ｋｇ、速效钾含量

１５５．１３ ｍｇ ／ ｋｇ、阳离子交换量为 １９．２３ ｃｍｏｌ ／ ｋｇ、锶含量为 ２５．０６ ｍｇ ／ ｋｇ。
１．２　 试验设计

采用土培盆栽试验，种植于塑料盆中（高＝ １６ ｃｍ，底径＝ １２ ｃｍ，口径＝ ２２ ｃｍ）。 每盆中装的风干土 ２ ｋｇ。
将分析纯试剂 ＳｒＣｌ２·６Ｈ２Ｏ 溶于水中制成溶液，然后将该溶液均匀地拌入土壤中，设置 ３ 个 Ｓｒ２＋浓度梯度，分别

为 ０，７５，２２５ ｍｇ ／ ｋｇ，其中 Ｓｒ２＋浓度为 ０ 的土壤为对照组。 土壤本底值为 ２５．０６ ｍｇ ／ ｋｇ，将锶处理浓度设置为本

底值的 ４ 倍和 １０ 倍［１０⁃１１］。 因此，最终土壤中的金属锶浓度为 ２５ ｍｇ ／ ｋｇ（ＣＫ），１００ ｍｇ ／ ｋｇ（Ｌ）和 ２５０ ｍｇ ／ ｋｇ
（Ｈ）。 金属锶在土壤中“老化”处理 ３０ ｄ。 每盆播种 ２０ 粒种子，出苗后定苗，每盆 １２ 株。 本试验设置 ６ 个处

理包括：１）ＣＫ、２）Ｌ、３）Ｈ、４）ＣＫ＋燕麦、５）Ｌ＋燕麦、６）Ｈ＋燕麦。 所有处理设置 ５ 个重复。 浇灌期间通过称重法

添加自来水，保持田间持水量的 ６０％。 在锶处理 ３０ ｄ 后采样，取燕麦根际土。 用土钻将每盆中燕麦的根系从

土壤中挖出，尽量保持根系的完整性，采用 “抖根法”去掉和根系结合松散的土体土，取与根系紧密结合的土

壤。 将一盆中获取的根际土混合视为一个样品。 根际土样过 ２ ｍｍ 筛以除去杂物，然后置于 ４ ℃下保存，
待测［１２⁃１３］。
１．３　 土壤酶活性的测定

转化酶活性测定采用 ３， ５－二硝基水杨酸比色法，蛋白酶活性测定采用茚三酮比色法，磷酸酶活性测定

采用对硝基苯磷酸二钠（ｐＮＰＰ）比色法，脲酶活性测定采用靛酚蓝比色法，脱氢酶活性测定采用氯化三苯基四

氮唑（ＴＴＣ）法［１４］。
１．４　 土壤微生物功能多样性分析

称取相当于风干土 １０ ｇ 的土样加入到装有 １００ ｍＬ 的 ０．８５ ％无菌氯化钠（ＮａＣｌ）的三角瓶中，室温震荡

６０ ｍｉｎ（２００ ｒ ／ ｍｉｎ），采用 １０ 倍稀释法，然后用 ＮａＣｌ 溶液稀释至浓度 １０－３。 将稀释液接种到 Ｂｉｏｌｏｇ 生态板

（ＥＣＯ ＭｉｃｒｏＰｌａｔｅ，美国 Ｍａｔｒｉｘ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ Ｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎ 生产）中，每孔加 １５０ μＬ。 将接种好的 ＥＣＯ 板装入（２５±
１） ℃的恒温暗箱培养，每隔 １２ ｈ 用 ＥＬＩＳＡ（Ｅｎｚｙｍｅ⁃ｌｉｎｋｅｄ Ｉｍｍｕｎｏｓｏｒｂｅｎｔ Ａｓｓａｙ，酶联免疫吸附测定）读取光密

度值（５９０ ｎｍ），连续培养 １４４ ｈ［１５］。
１）采用孔平均颜色变化率法（Ａｖｅｒａｇｅ Ｗｅｌｌ Ｃｏｌｏｒ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，ＡＷＣＤ）测定土壤微生物利用单一碳源的

能力。

ＡＷＣＤ＝ ∑（Ｃ ｉ － Ｒ ｉ） ／ ３１

式中，Ｃ ｉ为每个孔的光密度值，Ｒ ｉ为对照孔的光密度值，３１ 为碳源总数。
２）群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数（Ｈ）

Ｈ＝ － ∑ Ｐ ｉ（ ｌｎ Ｐ ｉ ）

式中，Ｐｉ＝（Ｃｉ－Ｒｉ） ／ ∑ Ｃｉ － Ｒｉ( ) 。 表示有碳源的孔与对照孔 Ａ１ 的光密度值之差与整板总差的比值。

３）碳源利用丰富度指数（Ｓ）
Ｓ＝被利用碳源的总数

４）Ｓｈａｎｎｏｎ 均匀度指数（Ｅ）
Ｅ＝Ｈ ／ ｌｏｇＳ

５）Ｓｈａｎｎｏｎ 优势度指数（Ｄ）

Ｄ＝ １－ ∑ Ｐ ｉ( ) ２

本试验采用 ＢＩＯＬＯＧ 微平板培养 ７２ ｈ 的数据分析微生物代谢多样性。
１．５　 统计分析

以锶添加量为固定因素（自变量），对所有参数（因变量）进行单因素方差分析。 处理之间差异的显著性

在 Ｐ＜０．０５ 概率水平以最小显著性差异（ＬＳＤ）进行判定。 所有统计分析都是用 ＳＰＳＳ 软件（ｖｅｒｓｉｏｎ １３．０；ＳＰＳＳ
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Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ Ｃｈｉｃａｇｏ，ＩＬ，ＵＳＡ）来进行。 各图表中的数据均为 ５ 个重复的平均值。

２　 结果

２．１　 在锶污染下燕麦对土壤酶活性的影响

如表 １ 所示，在 Ｌ 和 Ｈ 处理中，转化酶活性与对照相比分别减少了 ７％和 ２１％，磷酸酶活性与对照相比分

别减少了 １３％和 １７％，蛋白酶活性与对照相比分别减少了 ５％和 １３％，脲酶活性与对照相比分别减少了 １６％
和 ２９％，脱氢酶活性与对照相比分别减少了 ６％和 ２２％。 这一结果表明金属锶胁迫显著抑制了土壤酶活性，
抑制效应随着金属锶浓度的升高而增强。

表 １　 不同锶处理下燕麦对土壤酶活性的影响

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｏａｔｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ Ｓｒ ｓｔｒｅｓｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

转化酶 Ｉｎｖｅｒｔａｓｅ ／
（ｍｇ ｇ－１ ｈ－１）

磷酸酶 Ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ／
（μｇ ｇ－１ ｈ－１）

蛋白酶 Ｐｒｏｔｅａｓｅ ／
（ｍｇ ｇ－１ ｈ－１）

脲酶 Ｕｒｅａｓｅ ／
（ｍｇ ｇ－１ ｈ－１）

脱氢酶 Ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ／
（ｍｇ ｇ－１ ｈ－１）

ＣＫ １．２３±０．０２ａ ０．７１±０．０２ａ ０．６４±０．０２ａ ０．３１±０．０１ｂ １．４２±０．０２ｂ

Ｌ １．１５±０．０１ｂ ０．６２±０．０２ｃ ０．６１±０．０１ｂ ０．２６±０．０２ｃ １．３３±０．０２ｃ

Ｈ ０．９７±０．０２ｃ ０．５５±０．０１ｄ ０．５４±０．０１６ｃ ０．２４±０．０１ｄ １．１１±０．０３ｅ

ＣＫ＋燕麦 ＣＫ＋Ｏａｔ １．２５±０．０２ａ ０．７３±０．０４ａ ０．６５±０．０３ａ ０．３５±０．０２ａ １．５２±０．０３ａ

Ｌ＋燕麦 Ｌ＋Ｏａｔ １．２３±０．０２ｂ ０．６８±０．０２ｂ ０．６３±０．０２ｂ ０．２９±０．０２ｂ １．４８±０．０２ｂ

Ｈ＋燕麦 Ｈ＋Ｏａｔ １．０１±０．０１ｃ ０．５９±０．０３ｄ ０．５６±０．０１ｃ ０．２２±０．０１ｃ １．２２±０．０２ｄ

　 　 注 ： ＣＫ：对照，ｃｏｎｔｒｏｌ ｃｈｅｃｋ；Ｌ：低浓度锶，ｌｏｗ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔｒｏｎｔｉｕｍ；Ｈ：高浓度锶，ｈｉｇｈ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔｒｏｎｔｉｕｍ

不同小写字母表示不同处理之间差异显著（Ｐ ＜０．０５）

在 ＣＫ 处理中种植燕麦后，种植燕麦处理与未种植处理相比，５ 种酶的活性增加。 与 ＣＫ 相比，转化酶、磷
酸酶和蛋白酶活性分别增加了 ２％、３％和 ２％，但未达到显著性差异（Ｐ＞０．０５）；而脲酶和脱氢酶活性分别增加

了 １３％和 ７％，处理之间达到显著性差异（Ｐ＜０．０５）。 在 Ｌ 处理中种植燕麦后，与 Ｌ 处理相比，转化酶、磷酸酶、
蛋白酶、脲酶和脱氢酶活性分别增加了 ７％、１０％、３％、１２％和 １１％；除蛋白酶活性未达到显著性差异（Ｐ＞
０．０５），其他 ４ 种酶活性在处理之间差异显著（Ｐ＜０．０５）。 在 Ｈ 处理中种植燕麦后，与 Ｈ 处理相比，转化酶、磷
酸酶、蛋白酶、脲酶和脱氢酶活性分别增加了 ４％、７％、４％、９％和 １０％；转化酶、磷酸酶和蛋白酶活性在处理之

间差异不显著（Ｐ＞０．０５），但脲酶和脱氢酶活性在处理之间达到显著性差异（Ｐ＜０．０５）。
２．２　 在锶污染下燕麦对 ＡＷＣＤ 的影响

光密度平均颜色变化率（ＡＷＣＤ）能够被用来比较土壤微生物利用总体碳源的能力，ＡＷＣＤ 越大，表明微

生物的代谢活性越强。 如图 １ 所示，随着培育时间的延长，ＡＷＣＤ 逐渐升高。 添加金属锶处理与对照相比，其
ＡＷＣＤ 的排列顺序为：ＣＫ＞Ｌ＞Ｈ。 种植燕麦与无种植处理相比，其 ＡＷＣＤ 的排列顺序为：ＣＫ＋燕麦＞ＣＫ；Ｌ＋燕
麦＞Ｌ；Ｈ＋燕麦＞Ｈ。 这一结果表明在锶胁迫条件下种植燕麦能显著恢复微生物对碳源的利用能力。 在 ２４ｈ 之

前 ＡＷＣＤ 的值一直很小，不同处理间的 ＡＷＣＤ 值接近于零，表明在培育 ２４ ｈ 之内碳源基本上没有被利用。
在温育 ２４ ｈ 之后，ＡＷＣＤ 大幅度增加，表明此后碳源被大量消耗。 其中 ＣＫ 和 ＣＫ＋燕麦处理 ＡＷＣＤ 增加的速

度较快，而 Ｈ 处理 ＡＷＣＤ 增加的速度较慢。 综合所有的处理的 ＡＷＣＤ，其排序为：ＣＫ＋燕麦＞ＣＫ＞Ｌ＋燕麦＞Ｈ＋
燕麦＞Ｌ＞Ｈ。
２．３　 在锶污染下燕麦对土壤微生物群落多样性指数的影响

从图 ２ 可以看出，土壤微生物对碳源利用的 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数（Ｈ）在 Ｌ 和 Ｈ 处理中显著最低（Ｐ＜０．０５）。
Ｓｈａｎｎｏｎ 均匀度指数（Ｅ）在 ＣＫ＋燕麦处理中最高（Ｐ＜０．０５）。 丰富度指数（Ｓ）在所有处理中的表现为：ＣＫ、ＣＫ＋燕
麦＞Ｌ 、Ｌ＋燕麦＞Ｈ＋燕麦＞Ｈ。 而 Ｓｈａｎｎｏｎ 均匀度指数（Ｅ）与上述指数有所不同，表现为 Ｈ＞Ｌ＞Ｌ＋燕麦、Ｈ＋燕麦＞
ＣＫ＞ＣＫ＋燕麦。 在种植燕麦处理中，相对于 Ｌ＋Ｈ 处理，Ｌ＋燕麦和 Ｈ＋燕麦处理显著提高了土壤微生物群落中物种

多样性和丰富度（Ｐ＜０．０５），而均匀度和优势度在种植和无种植处理之间无显著性差异（Ｐ＞０．０５）。

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 １　 不同处理 ＡＷＣＤ 随培育时间的变化

Ｆｉｇ．１　 ＡＷＣＤ ｃｈａｎｇｅｓ ｗｉｔｈ ｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ ｔｉｍｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

注：ＣＫ：对照，ｃｏｎｔｒｏｌ ｃｈｅｃｋ；Ｌ：低浓度锶，ｌｏｗ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔｒｏｎｔｉｕｍ；Ｈ：高浓度锶，ｈｉｇｈ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔｒｏｎｔｉｕｍ

图 ２　 锶胁迫下燕麦对土壤微生物群落多样性指数的影响

Ｆｉｇ．２　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｏａｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ Ｓｒ ｓｔｒｅｓｓ

２．４　 微生物碳源利用的主成分分析

如表 ２ 所示，对培养 ７２ ｈ 的 ３１ 种碳源利用情况进行主成分分析，共提取 ３ 个主成分：第一主成分（ＰＣ１）、
第二主成分（ＰＣ２）和第三主成分（ＰＣ３），分别可以解释所有变量的 ５４．２４％、２４．２８％和 ２１．４８％。 ３ 个主成分累

积方差贡献率达到 １００ ％，可以全面地反映 ３１ 个变量的特征，并据其得分来表征微生物群落碳源代谢特征。
不同的处理中，ＣＫ＋燕麦在 ＰＣ１ 上得分最高，Ｌ＋燕麦在 ＰＣ２ 上得分最高，Ｈ＋燕麦在 ＰＣ３ 上得分最高。

５　 １３ 期 　 　 　 亓琳　 等：锶污染下燕麦对土壤酶活性和微生物群落功能多样性的影响 　
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表 ２　 主成分得分及贡献率

Ｔａｂｌｅ ２　 ＰＣ Ｓｃｏｒｅ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

主成分 １
ＰＣ１

主成分 ２
ＰＣ２

主成分 ３
ＰＣ３

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

主成分 １
ＰＣ１

主成分 ２
ＰＣ２

主成分 ３
ＰＣ３

ＣＫ ０．０７９ ０．０２３ ０．８２７ Ｈ＋燕麦 Ｈ＋Ｏａｔ －０．０９３ －１．２３８ ３．７８９

Ｌ －３．１２３ －２．３２１ －１．２２３ 特征值 Ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅｓ １６．９５ ８．３５１ ５．９８２

Ｈ －５．５８１ －２．２２２ －３．２２１ 贡献率 Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ５４．２４ ２４．２８ ２１．４８

ＣＫ＋燕麦 ＣＫ＋Ｏａｔ ５．２３４ －２．３４２ －１．３２４ 累计贡献率 Ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ １６．９５ ７８．５２ １００

Ｌ＋燕麦 Ｌ＋Ｏａｔ １．３２１ ３．２１４ －１．２５３

因子载荷反映了主成分与碳源利用的相关程度，因子载荷绝对值越接近于 １，表示该碳源对主成分的影

响越大。 如表 ３ 所示，与第一主成分相关性较高的碳源有 １４ 个，主要包括酚酸类化合物：４⁃羟基苯甲酸；胺类

化合物：腐胺；聚合物：吐温 ４０、吐温 ８０ 和 α⁃环式糊精；氨基酸：Ｌ⁃苯丙氨酸；羧酸类化合物：丙酮酸甲脂、Ｄ⁃半
乳糖醛酸、γ⁃羟基丁酸；碳水化合物：Ｄ⁃半乳糖内酯、Ｉ⁃赤藻糖醇、Ｄ⁃甘露醇、Ｎ⁃乙酰基⁃Ｄ⁃葡萄胺、Ｄ⁃甘露醇。 与

第二主成分相关性较高的碳源有 ５ 个，主要包括酚酸类化合物：２⁃羟基苯甲酸；胺类化合物：苯乙基胺；聚合

物：肝糖；氨基酸：Ｌ⁃丝氨酸；碳水化合物：Ｄ⁃木糖。 与第三主成分相关性较高的碳源有 ４ 个，主要包括羧酸类

化合物：Ｄ⁃苹果酸；聚合物：肝糖；羧酸类化合物：Ｄ⁃葡萄胺酸；碳水化合物：葡萄糖⁃１⁃磷酸盐。

表 ３　 ３１ 种碳源的因子载荷

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｆａｃｔｏｒ ｌｏａｄｉｎｇ ｏｆ ３１ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ

碳源类别
Ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｇｕｉｌｄ

底物
Ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ

主成分 １
ＰＣ１

主成分 ２
ＰＣ２

主成分 ３
ＰＣ３

酚酸类化合物 Ｐｈｅｎｏｌｉｃ ａｃｉｄｓ ２⁃羟基苯甲酸 ０．４９６ ０．７６３ ０．２１４
４⁃羟基苯甲酸 ０．９６２ －０．２１３ －０．０９２

胺类化合物 Ａｍｉｎｅｓ ／ ａｍｉｄｓ 苯乙基胺 ０．２２３ ０．８２３ －０．２２２
腐胺 ０．９８２ ０．２６３ ０．２２３

聚合物 Ｐｏｌｙｍｅｒｓ 吐温 ４０ ０．９８７ ０．３４１ ０．０３４
吐温 ８０ ０．９９９ ０．０４６ ０．０３１
α⁃环式糊精 ０．９３２ －０．２８６ －０．２５０
肝糖 －０．２３８ ０．９９８ ０．８２１

氨基酸 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ Ｌ⁃精氨酸 ０．６３３ ０．６５５ －０．５１２
Ｌ⁃天冬酰胺酸 ０．２９６ －０．７６３ －０．１１４ｃ
Ｌ⁃苯基丙氨酸 ０．９６２ －０．２１３ －０．０９２
Ｌ⁃丝氨酸 ０．２２３ ０．８２３ －０．２２２
Ｌ⁃苏氨酸 ０．１４３ ０．３２１ ０．２５１
甘氨酰⁃Ｌ⁃谷氨酸 ０．９５２ ０．２４３ ０．２０３

羧酸类化合物 Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ 丙酮酸甲脂 ０．９２７ ０．３１１ ０．０２４
Ｄ⁃半乳糖醛酸 ０．９９７ ０．０４６ －０．０３１
γ⁃羟基丁酸 ０．９４２ －０．２１６ －０．１６０
Ｄ⁃葡萄胺酸 －０．１３４ －０．１９７ ０．９１２
衣康酸 ０．４３１ ０．５２１ －０．３１２
α⁃丁酮酸 ０．３６９ ０．１１２ ０．．１０４
Ｄ⁃苹果酸 ０．９４２ －０．１５３ －０．０５１

碳水化合物 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ β－甲基－Ｄ－葡萄糖苷 ０．３９６ ０．５６３ －０．１１４
Ｄ⁃半乳糖内酯 ０．９５４ －０．２０３ －０．０２９
Ｄ⁃木糖 ０．３１２ ０．９３３ －０．１２２
Ｉ⁃赤藻糖醇 ０．９８２ ０．２６３ ０．２２３
Ｄ⁃甘露醇 ０．９８７ ０．３４１ ０．０３４
Ｎ⁃乙酰基⁃Ｄ⁃葡萄胺 ０．９９９ ０．０４６ ０．０３１
Ｄ⁃纤维二糖 ０．９６２ －０．１８６ －０．０２３
葡萄糖⁃１⁃磷酸盐 －０．１３８ －３．８１８ ０．９２１
α⁃Ｄ⁃乳糖 ０．５１３ ０．５２４ －０．４７８
Ｄ， Ｌ⁃α⁃甘油 ０．１１２ ０．２３１ ０．２４３
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　 　 如表 ４ 所示，金属锶添加处理显著降低了碳水化合物、羧酸类碳源的利用率。 在 Ｌ 处理中，碳水化合物和

羧酸类碳源的利用率分别下降了 ９％ 和 ３４％；在 Ｈ 处理中，碳水化合物和羧酸类碳源的利用率分别下降了

２５％和 ４７％；且达到显著性差异（Ｐ＜０．０５）。 聚合物类、氨基酸类和酚类碳源的利用也稍有下降，但与 ＣＫ 相比

差异不显著（Ｐ＞０．０５）。 与未种植处理相比（ＣＫ、Ｌ 和 Ｈ），种植燕麦显著增加了羧酸类和聚合物类碳源的利用

率。 在 ＣＫ 处理种植燕麦后，羧酸类和聚合物类碳源的利用率分别增加了 １９％和 ３１％；在 Ｌ 处理种植燕麦后，
羧酸类和聚合物类碳源的利用率分别增加了 ２４％和 ４１％；在 Ｈ 处理种植燕麦后，羧酸类和聚合物类碳源的利

用率分别增加了 ３０％和 ３８％，且达到显著性差异（Ｐ＜０．０５）。 碳水化合物、聚合类、酚类和氨基酸类碳源的利

用也稍有增加，但与 Ｌ 和 Ｈ 相比差异不显著（Ｐ＞０．０５）。 综合表 ３ 和表 ４ 可知，碳水化合物、聚合物和羧酸类

化合物是燕麦种植处理下根际土壤微生物利用的主要碳源。

表 ４　 在锶胁迫下燕麦对土壤微生物群落碳源利用特征的影响（ＯＤ５９０）

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｏａｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｂｙ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ Ｓｒ ｓｔｒｅｓｓ （ＯＤ５９０）

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

酚酸类化合物
Ｐｈｅｎｏｌｉｃ ａｃｉｄｓ

胺类
Ａｍｉｎｅｓ ／ ａｍｉｄｓ

聚合物类
Ｐｏｌｙｍｅｒｓ

氨基酸类
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ

羧酸类
Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ

碳水化合物类
Ｐｈｅｎｏｌｉｃ ａｃｉｄｓ

ＣＫ ０．２３±０．０１ａ ０． ２７±０．０１ａ ０５４±０．０２ｄ ０．７４±０．０２ａ ０．６２±０．０２ｂ ０．３２±０．０１ａ

Ｌ ０．２２±０．０２ａ ０．２４±０．０２ａ ０．４６±０．０１ｅ ０．６８±０．０３ｂ ０．４１±０．０１ｄ ０．２９±０．０２ｂ

Ｈ ０．２２±０．０１ａ ０．２２±０．０１ａ ０．４２±０．０１ｆ ０．５８±０．０３ｃ ０．３３±０．０３ｅ ０．２４±０．０２ｂ

ＣＫ＋燕麦 ＣＫ＋Ｏａｔ ０．２７±０．０１ａ ０．２８±０．０２ａ ０．７１±０．０２ａ ０．７９±０．０３ａ ０．７４±０．０１ａ ０．３３±０．０２ａ

Ｌ＋燕麦 Ｌ＋Ｏａｔ ０．２６±０．０１ａ ０．２５±０．０１ａ ０．６５±０．０１ｂ ０．６９±０．０２ｂ ０．５１±０．０３ｃ ０．３２±０．０２ａ

Ｈ＋燕麦 Ｈ＋Ｏａｔ ０．２５±０．０１ａ ０．２３±０．０２ａ ０．５８±０．０１ｃ ０．６３±０．０３ｃ ０．４３±０．０２ｄ ０．２６±０．０１ｂ

图 ３　 土壤微生物碳源利用聚类分析

　 Ｆｉｇ．３　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｂｙ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ　

２．５　 土壤微生物群落多样性指数的聚类分析

为了更清晰的了解不同处理间在土壤微生物群落

代谢的特征，对培养 ７２ ｈ 的 ３１ 种碳源的利用情况进行

聚类分析。 聚类分析根据样本的数据特征按照性质上

的亲疏程度进行自动分类，类别内部的样本在特征上具

有相似性，不同类别间的样本特征差异较大。 从图 ３ 可

以看出，当聚类距离≤５ 时，Ｌ＋燕麦和 Ｈ＋燕麦处理聚为

一类，Ｌ 和 Ｈ 处理聚为一类，ＣＫ 和 ＣＫ＋燕麦处理聚为

一类。 当聚类距离≤１０ 时，Ｌ＋燕麦、Ｈ＋燕麦、Ｌ 和 Ｈ 处

理聚为一类，而 ＣＫ 和 ＣＫ＋燕麦处理聚为一类。 说明 Ｌ
＋燕麦、Ｈ＋燕麦、Ｌ 和 Ｈ 处理中微生物群落代谢特性趋于一类，并且 Ｌ＋燕麦和 Ｈ＋燕麦处理在聚类关系上趋同

性更强，而 ＣＫ 和 ＣＫ＋燕麦处理与其他处理间差异较大。

３　 讨论

３．１　 在锶污染下燕麦对土壤酶活性的影响

土壤酶系统是土壤有机体中的代谢动力，能催化土壤生态系统中生物化学过程，表征土壤的生态功能、土
壤养分转化进程的强度和方向［１６］。 土壤转化酶、磷酸酶、蛋白酶、脲酶和脱氢酶参与土壤中营养物质转化，对
土壤质量和健康状况非常敏感。 土壤污染日益严重，土壤酶常用来表征污染物潜在毒性。 土壤酶活性变化可

以作为土壤重金属污染水平的指标［１７］。 重金属离子与底物竞争酶活性中心，结合于酶蛋白的必需基团巯基

和咪唑基团形成了稳定的金属螯合物，或者重金属对土壤微生物的生长和代谢过程产生抑制作用［１８］。 本研

究中土壤酶活性的降低可能有两个原因：锶与土壤酶蛋白的关键基团和配位键结合从而使酶失活，另一方面

锶胁迫下微生物体内酶的合成和分泌减少。 重金属通过干扰功能，使蛋白变性和破坏细胞膜完整性，以影响

土壤微生物的新陈代谢。 土壤酶来自动、植物和微生物的活体或残体的分泌和释放，对土壤中养分的循环至

７　 １３ 期 　 　 　 亓琳　 等：锶污染下燕麦对土壤酶活性和微生物群落功能多样性的影响 　
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关重要［１９］。 种植燕麦处理显著提高了土壤脲酶和脱氢酶活性。 这一结果说明种植燕麦可以显著地改善锶处

理对土壤酶的抑制作用。 一方面，燕麦通过富集作用，能够吸收锶进入到植物体内，并清除土壤一定比例的

锶，减轻土壤中锶的污染程度。 根系分泌物作用于土壤微生境，可以改善土壤环境和提高酶活性；另一方面，
土壤酶活性的变化间接表明某些营养物质的转化情况，较高的土壤酶活性在一定程度上保证燕麦生长所需的

营养。
３．２　 在锶污染下燕麦对土壤微生物群落功能多样性的影响

基于微生物代谢的 Ｂｉｏｌｏｇ 微平板法，在环境微生物群落研究应用广泛。 Ｂｉｏｌｏｇ 技术在污染物对微生物生

存环境的扰动评价以及环境的修复效果评价等方面发挥着重要作用。 研究表明微生物群落结构和代谢活性

与污染物的种类和程度密切相关，重金属暴露浓度与微生物代谢活性之间呈现负相关关系，并能降低微生物

群落功能多样性［２０］。 由于 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ 板在培育过程中颜色的变化可能是处理土壤之间微生物群落组成的差

异造成的，也可能是由于微生物群落大小的差异引起的［２１］。 因此，比较 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数对于评价种植燕

麦对锶污染土壤的修复效果非常有必要。 土壤微生物对碳源利用的 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数（Ｈ）在 Ｌ 和 Ｈ 处理

中最低（Ｐ＜０．０５）。 Ｓｈａｎｎｏｎ 均匀度指数（Ｅ）在 ＣＫ＋燕麦处理中最高（Ｐ＜０．０５）。 丰富度指数（Ｓ）在所有处理

中的表现为：ＣＫ、ＣＫ＋燕麦＞Ｌ、Ｌ＋燕麦＞Ｈ＋燕麦＞Ｈ。 这一结果说明重度锶污染显著抑制了土壤微生物群落的

丰富度、多样性及均匀度。 而 Ｓｈａｎｎｏｎ 优势度指数（Ｄ）与上述指数有所不同，表现为 Ｈ＞Ｌ＞Ｌ＋燕麦、Ｈ＋燕麦＞
ＣＫ＞ＣＫ＋燕麦。 这一结果表明在重度锶污染条件下，土壤中生物群落分异演化出优势种以适应金属锶胁迫。
在种植燕麦处理中，相对于 Ｌ＋Ｈ 处理，Ｌ＋燕麦和 Ｈ＋燕麦处理显著提高了土壤微生物群落中物种多样性和丰

富度（Ｐ＜０．０５），而均匀度和优势度在种植和无种植处理之间无显著性差异（Ｐ＞０．０５）。 这一结果表明种植燕

麦显著提高了土壤微生物群落的丰富度和多样性。 种植燕麦在一方面清除了土壤中一定量的金属锶，减轻了

土壤污染程度；另一方面通过凋落物和释放分泌物为土壤微生物提供碳源，改善土壤微环境，增加微生物碳源

的可利用性，由此增加土壤微生物群落多样性指数［２２］。
主成分分析采用降维的思路，分析在不同锶浓度处理下，种植燕麦对土壤微生物碳源利用的影响是否存

在差异。 郭星亮等［２３］研究了重金属污染对铜川煤矿矿区微生物群落代谢的影响，主成分分析的结果表明重

金属污染显著抑制了微生物的代谢活性，主要体现在糖类和氨基酸类碳源的利用上，这与本文的研究结果较

为一致。 不同的锶浓度对土壤微生物群落的影响不同。 主成分分析表明种植燕麦对金属锶污染土壤中微生

物的碳源底物的利用能力相关。 在第一主成分上，解释了大部分的变异，ＣＫ＋燕麦处理对土壤微生物群落功

能影响最大。 在第二主成分上，Ｌ ＋燕麦处理得分最高，说明高浓度的锶处理影响土壤微生物群落功能。 在第

三主成分上，Ｈ＋燕麦处理得分最高，说明在金属锶污染土壤中种植燕麦能够影响土壤微环境，改变其微生物

群落结构，最终使锶污染土壤中的微生物碳源代谢发生改变。 重金属锶进入土壤后，改变了土壤微环境，为了

适应重金属锶的胁迫环境，微生物群落的组成和结构发生了分异。 在重金属污染条件下，土壤微生物群落功

能多样性显著降低，能够代谢相关碳源作为底物的微生物数量相对减少，最终微生物对单一碳源底物的利用

能力被减弱［２４］。 因子载荷反映了主成分与碳源利用的相关程度，因子载荷绝对值越接近于 １，表示该碳源对

主成分的影响越大。 碳水化合物、聚合物和羧酸类化合物是燕麦处理下根际土壤微生物利用的主要碳源。 这

一结果与碳源利用率中的结果相一致。 锶添加处理显著降低了碳水化合物和羧酸类碳源的利用率，且达到了

显著性差异。 聚合物类、氨基酸类和酚类碳源的利用率也稍有下降，但与 ＣＫ 相比差异不显著。 燕麦通过其

根系分泌和释放代谢产物至土壤中为微生物的生长和繁殖提供了营养和能源，促进微生物大量繁殖并增强微

生物代谢活性。 燕麦显著增加了羧酸类和聚合物类碳源的利用率。 其他类碳源的利用率也稍有增加，但与 Ｌ
和 Ｈ 相比差异不显著。 在锶污染土壤中种植燕麦，土壤中微生物群落代谢活性增强，微生物群落利用碳源的

能力增加。 在聚类分析中，ＣＫ 和 ＣＫ＋燕麦分为一类，Ｌ 和 Ｈ 分为一类，Ｌ＋燕麦和 Ｈ＋燕麦分为一类。 ＣＫ 和

ＣＫ＋燕麦类别和 Ｌ＋燕麦和 Ｈ＋燕麦类别的欧式距离较小，且与 Ｌ 和 Ｈ 类别的欧式距离较大。 这一结果说明土

壤锶污染与土壤微生物群落的代谢特性关系密切，而种植燕麦显著影响了土壤微环境，与土壤酶活性和主成

８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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分分析的结果相一致。

４　 结论

种植燕麦显著提高锶污染土壤中脲酶和脱氢酶活性，并显著提高锶污染土壤微生物对 ３１ 种碳源的平均

利用率（ＡＷＣＤ）、锶污染土壤微生物群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数（Ｈ）、Ｓｈａｎｎｏｎ 均匀度指数（Ｅ）和碳源利用丰

富度指数（Ｓ）。 主成分分析表明种植燕麦影响了锶污染土壤微生物群落功能多样性，增加了羧酸类和聚合类

碳源的利用率。 基于以上结果，在锶污染土壤中，燕麦显著提高了酶活性，改善了微生物功能多样性。
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