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重金属污染下台湾相思和尾叶桉根区

土壤微生物群落多样性

康敏明１，２，　陈红跃２，　陈传国３，　达良俊１，　吴启堂４，　何淑琼５
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摘要：利用ＢＩＯＬＯＧ微平板技术对广州市黄埔区龟山重金属污染下台湾相思（犃犮犪犮犻犪犮狅狀犳狌狊犪）和

尾叶桉（犈狌犮犪犾狔狆狋狌狊狌狉狅狆犺狔犾犾犪）根区土壤微生物群落多样性进行了研究．结果表明，广州市黄埔区

龟山土壤重金属污染严重，其中全Ｃｄ和全Ｚｎ含量大大超出广州市背景值，并对微生物群落产生

最大负效应．土壤环境的恶化导致细菌数量减少，微生物代谢活性滞后，对醣类和氨基酸类碳源利

用低，多样性指数降低．黄埔区台湾相思和尾叶桉根区土壤细菌数量和微生物多样性显著高于裸

地．由于重金属污染对根区土壤的影响较大，台湾相思和尾叶桉根区土壤的细菌数量、微生物碳源

利用类型以及群落多样性指数均无显著差异．然而，台湾相思根区土壤微生物的代谢活性随着培

养时间的延长，呈迅速上升趋势，并较其他供试土壤具有更高的代谢能力；另外，台湾相思不仅可

以稳定土壤中的Ｃｕ和Ｐｂ，还能吸收Ｃｄ和Ｚｎ，并且其固氮能力能有效增加土壤养分含量，对土壤条

件进行改良，也是广州市常用的造林先锋树种，适合作为广州市黄埔区重金属污染地植被重建材料．
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０　引　　言

严重的重金属污染是工业化进程中城市土壤的一重要特征，城市土壤重金属污染问题

受到越来越多的重视［１］．国内研究集中于城市土壤重金属元素的含量、分布、结合形态及评

价等方面，对土壤微生物学特性研究较少［２４］．土壤微生物是土壤环境的重要组分，土壤微生

物群落多样性能敏感地反映生态环境胁迫等的影响，可揭示土壤中微生物种类和功能的差

异［５，６］．以ＢＩＯＬＯＧ微平板碳源利用为基础的定量分析能简单、快速反映微生物群落功能和

结构多样性的变化情况，被广泛应用于评价土壤微生物群落多样性［７，８］．

广州作为我国重要的工业城市之一，由于多年来粗放型的经济增长方式和畸形的工

业化进程，造成了城市土壤不同程度的污染．黄埔工业区位于广州市东部珠江沿岸，珠江

三角洲北缘，西邻天河区，北靠白云区，东接增城市，南与番禺区隔江相望，是广州市重工

业和化工业所在地．其东南部的龟山（约６５．３ｈｍ２）由于长期受硫酸厂、化工厂排放物的

影响，森林植被受到不同程度的破坏，人工植被只剩下少量台湾相思林（犃犮犪犮犻犪犮狅狀犳狌狊犪）

和尾叶桉林（犈狌犮犪犾狔狆狋狌狊狌狉狅狆犺狔犾犾犪）．水土流失严重，表土丧失，板结化明显，土壤环境质

量大大下降．本文拟采用ＢＩＯＬＯＧ微平板技术，对黄埔龟山污染区和华南农业大学树木

园清洁区台湾相思和尾叶桉根区土壤微生物群落多样性进行研究，旨在揭示广州市工业

区重金属污染对土壤微生物群落多样性的影响，并为广州黄埔区工业污染下城市林地建

设与管理提供参考．

１　材料与方法

１．１　研究地概况

广州市处于北回归线以南，面临南海，属南亚热带季风气候，年平均气温２１～２２℃，最

冷月（１月）平均气温１３℃左右，最热月（７月）平均气温２９℃左右．年平均降水量

１５



华东师范大学学报（自然科学版） ２００９年

１６７０ｍｍ，一般４－９月为多雨期，１０月至翌年３月为旱季．地貌类型为缓坡低丘，土壤为花

岗岩赤红壤．

调查地分两个地点．一是位于广州市黄埔工业区东南部的龟山，另外选择离黄埔区污染

源在２０ｋｍ左右，周围无工厂污染源的天河区华南农业大学树木园作为对照清洁区，其土壤

作为相应清洁对照土壤．

１．２　样品采集与处理

选择台湾相思（１０年）和尾叶桉（１５年）为研究树种，调查点基本情况见表１．

表１　调查点基本情况

Ｔａｂ．１　Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｔｈｅｐｌｏｔｓｆｏｒｃｏｌｌｅｃｔｉｎｇｓｏｉｌｓａｍｐｌｅｓ

土样号 调查区 采样点 坡度 坡向 坡位

ＨＰＴ

ＨＰＷ

ＨＰＯ

黄埔龟山，距离厂区５００ｍ
范围内的迎面山坡

台湾相思根区 １０° 南偏东８５° 中部

尾叶桉根区 １０° 北 中上部

裸露地 １０° 南偏东２５° 中部

ＣＫＴ

ＣＫＷ

华南农业大学树木园
台湾相思根区 ５° 南偏东５０° 中部

尾叶桉根区 ５° 北偏东２０° 中上部

２００５年１２月７日，在上述各调查点，每树种选择６株标准木，分别在其根区（距树干

０．５ｍ）的０～２０ｃｍ土层范围内采集土壤样品，每株树在上坡和下坡方向各采集１个土样，

每两株树的土样混合成１个样品，因而每树种的６株标准木共得３个土壤样品．另在黄埔区

龟山调查区无植被的裸露地随机采集６个土样，两两混合成３个土壤混合样品．土壤装入无

菌封口袋内，带回实验室．将一部分新鲜土壤研磨过２ｍｍ 尼龙网筛，调节土壤水分至田间

持水量的４５％左右，装入无菌封口袋，置于４℃冰箱内保存以供土壤微生物指标分析．另一

部分土壤于室内自然风干，研磨、过筛（２ｍｍ孔径），供土壤重金属含量分析．

１．３　测定方法

用ｐＨ计测土壤ｐＨ值（水∶土＝２．５∶１．０）；有机质用重铬酸钾容量法测定；全Ｎ用半

微量凯氏法测定；有效Ｎ用碱解扩散法测定
［９］．

采用王水—高氯酸消化、原子吸收分光光度法测定供试土壤样品的Ｃｕ，Ｚｎ，Ｐｂ，Ｃｄ全

量；相对应的有效态重金属含量则采用２５℃下０．１ｍｏｌ·Ｌ－１的ＨＣｌ提取（液∶土＝５∶１），

在磁力搅拌器上搅拌２ｈ，离心机分离后，过滤，制成待测液，再用原子吸收分光光度法测

定［１０］．

细菌数量的测定采用牛肉膏蛋白胨培养基培养，平板涂抹法计数
［１１］．

微生物群落多样性类型采用ＥＣＯ微平板（Ｂｉｏｌｏｇ公司），每个样品测试３１种碳源，应用

ＢＩＯＬＯＧ方法进行测定
［１２］．每个样品３个重复．将接种好的平板于２８℃培养，每隔２４ｈ用

５９０ｎｍ波长，在Ｆ０３９３００读数器（ＴＥＣＡＮ公司）上读数，培养时间共为１６８ｈ．

１．４　数据处理方法

土壤微生物群落ＢＩＯＬＯＧ微平板的每孔颜色平均变化率（Ａｖｅｒａｇｅｗｅｌｌｃｏｌｏｒｄｅｖｅｌｏｐ

ｍｅｎｔ，ＡＷＣＤ）表示土壤微生物代谢能力的高低，是反映土壤微生物群落多样性的一个重要

指标［６］．Ｇａｒｌａｎｄ等
［１２］认为，土壤微生物群落ＢＩＯＬＯＧ微平板反应速度和最终能达到的程

度与群落内能利用单一碳底物的微生物数目和种类相关，从而可以反映其土壤微生物群落
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组成上的差异．ＡＷＣＤ值的计算方法为
［１２］：ＡＷＣＤ值＝∑（犆犚）／３１，式中犆为各反应孔在

５９０ｎｍ下的吸光值，犚为对照孔Ａ１的吸光值．

土壤微生物在ＢＩＯＬＯＧＥＣＯ板上培养７２ｈ时，利用碳源的能力比较稳定，故以此时各

样品的每孔相对吸光值（犆犚）进行碳源利用类型的主成分分析，并计算微生物群落多样性

指数．土壤微生物群落多样性指数包括丰富度（犛）、Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数和Ｓｈａｎｎｏｎ均匀

度．丰富度（犛）用微平板颜色变化孔的数目代表；Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数计算方法为：犎＝－∑

ｐ犻ｌｎｐ犻，其中ｐ犻为第犻孔相对吸光值（犆犚）与整个平板相对吸光值总和的比率；Ｓｈａｎｎｏｎ均

匀度计算方法为犈＝犎／ｌｎ犛，犛为颜色变化的孔的数目，即丰富度
［１３，１４］．

利用Ｄｕｎｃａｎ检验对各项数据进行多重比较，并对所有供试土壤的养分、重金属含量、

细菌数量以及微生物群落多样性各指标（７２ｈ时的ＡＷＣＤ值、丰富度（犛）、Ｓｈａｎｎｏｎ多样性

指数和Ｓｈａｎｎｏｎ均匀度）进行相关性分析．试验数据分析均采用ＳＡＳ（Ｖ８．０）统计软件．

２　结果与分析

２．１　土壤养分及重金属含量

由表２可知，黄埔区较对照土壤ｐＨ值有所下降，而有机质、全氮和有效氮含量显著低

于对照．黄埔区台湾相思根区土壤养分含量高于尾叶桉，黄埔区裸地土壤养分含量最低．

表２　土壤养分及重金属含量

Ｔａｂ．２　ＮｕｔｒｉｅｎｔｓａｎｄＨｅａｖｙｍｅｔａｌｃｏｎｔｅｎｔｓｏｆｓｏｉｌｓａｍｐｌｅ

土样号 ＨＰＴ ＨＰＷ ＨＰＯ ＣＫＴ ＣＫＷ 背景值［１５］

ｐＨ（Ｈ２Ｏ） ４．３０±０．０１Ｅ ５．０６±０．０１Ｂ ４．６３±０．０１Ｄ ５．７６±０．０１Ａ ４．８０±０．０１Ｃ

有机质／（ｇ·ｋｇ－１） ３０．００±０．０７Ｃ ２６．６５±０．０５Ｄ ２１．００±０．０８Ｅ ４６．３２±０．０９Ｂ １０９．０３±０．３８Ａ

全氮／（ｇ·ｋｇ－１） １．１４±０．０１Ｃ ０．９７±０．００Ｄ ０．６１±０．０１Ｅ ２．１５±０．０２Ｂ ３．１４±０．０１Ａ

有效氮／（ｍｇ·ｋｇ－１）７４．４２±０．２３Ｃ ７０．８８±０．４５Ｄ ４６．８６±０．２３Ｅ １４６．７７±０．７１Ｂ ２１６．３０±１．５９Ａ

重金属

全量／

（ｍｇ·ｋｇ－１）

Ｃｕ ２５．９３±０．０７Ｂ ３５．９０±０．０４Ａ ２１．９３±０．１８Ｃ ８．６２±０．１１Ｅ １０．９４±０．１９Ｄ ２１．８

Ｚｎ ３０８．６７±１．３１Ｃ ６５３．０３±２．６５Ａ ５０５．６３±６．８２Ｂ ５８．８２±０．２７Ｅ ７８．７４±０．４３Ｄ ６２

Ｐｂ １８４．３３±２．５３Ｂ １９８．１３±２．９８Ａ １２６．３３±３．７２Ｃ ４５．４０±０．３７Ｄ ３４．０１±０．１６Ｅ ４７．１

Ｃｄ ３．６６±０．０１Ｃ ７．１３±０．０６Ａ ６．１５±０．１５Ｂ ０．１５±０．００Ｅ ０．１８±０．００Ｄ ０．１４４

有效态重

金属含量／

（ｍｇ·ｋｇ－１）

Ｃｕ ６．３１±０．０１Ｂ １３．０３±０．０９Ａ ６．３０±０．０６Ｂ ０．８７±０．０１Ｄ １．７３±０．０２Ｃ

Ｚｎ ２３．１７±０．１５Ｃ １７３．９０±０．７３Ａ １５６．９７±０．６９Ｂ ８．４９±０．０７Ｄ ２３．０２±０．１１Ｃ

Ｐｂ ５８．８１±０．０９Ｂ １１５．５０±０．５３Ａ ３８．１９±０．１８Ｃ ８．０９±０．０２Ｅ １０．０６±０．０９Ｄ

Ｃｄ ０．３４±０．００Ｃ ２．３６±０．０１Ａ １．８５±０．００Ｂ ０．０９±０．００Ｅ ０．１３±０．０１Ｄ

注：字母不相同的数据（平均值±标准误）表示它们之间差异显著（犘＜０．０５）

黄埔区土壤重金属含量显著高于对照区，Ｃｕ，Ｚｎ，Ｐｂ和Ｃｄ的平均含量分别是广州市

背景值的１．３，７．９，３．６和３９．２倍．对照区Ｃｄ含量和ＣＫＷ 的Ｚｎ含量略高于广州市背景

值．ＨＰＷ重金属含量，ＨＰＴＣｕ和Ｐｂ全量以及有效态含量高于 ＨＰＯ，而 ＨＰＴＺｎ和Ｃｄ

全量及有效态积累量低于 ＨＰＯ．总体上，两调查区中台湾相思根区土壤重金属含量均低

于尾叶桉．
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表３　供试土壤的细菌数量

Ｔａｂ．３　Ｂａｃｔｅｒｉａｌａｍｏｕｎｔｓｏｆｔｅｓｔｅｄｓｏｉｌｓａｍｐｌｅｓ

土样号 细菌数量／（１０５ｃｆｕ·ｇ－１）

ＨＰＴ ３４２．３２±１５．８５ＢＣ

ＨＰＷ １３７．１１±５．８６Ｃ

ＨＰＯ １２．８３±０．５９Ｃ

ＣＫＴ ３６０２．６２±２７４．７４Ａ

ＣＫＷ ７３８．１２±７０．７８Ｂ

　注：字母不相同的数据（平均值±标准误）表示它们之间差异显著

　（犘＜０．０５）

２．２　土壤细菌数量

黄埔区单位质量干土中的土壤细菌

数量显著低于对照区（见表３），不同调

查区台湾相思根区土壤细菌数量均高于

尾叶桉．其中对照区台湾相思细菌数量

最多，而黄埔区裸地细菌数量最少．

２．３　土壤微生物群落多样性

２．３．１ＢＩＯＬＯＧＥＣＯ微平板平均颜色

变化率（ＡＷＣＤ）

由土壤微生物群落培育过程中

ＡＷＣＤ值变化曲线可知（见图１），不同调查区土壤微生物群落ＡＷＣＤ值变化趋势具有显

著差异．在０～２４ｈ间各样品ＡＷＣＤ值都很小，此时碳源基本上未被利用．对照区土壤微生

物群落ＡＷＣＤ值从２４ｈ开始明显升高，代谢活性显著大于黄埔区，并于１４４ｈ达到最高值，

之后开始下降．黄埔区土壤在４８ｈ后，代谢剖面才具有明显升高的趋势．

图１　供试土壤微生物群落温育过程中ＡＷＣＤ值的变化（平均值±标准误）

Ｆｉｇ．１　ＶａｒｉａｔｉｏｎｉｎＡＷＣＤｏｖｅｒｔｉｍｅｉｎＥＣＯｐｌａｔｅｓ（ｍｅａｎｖａｌｕｅ±ｓｔａｎｄａｒｄｅｒｒｏｒ）

不同树种根区土壤微生物代谢活性也具有显著差异．ＣＫＴ土壤微生物活性显著高于

ＣＫＷ；ＨＰＴ和ＨＰＷ 根区土壤微生物活性在０～１４４ｈ间变化趋势相同，ＨＰＴ代谢活性略

比ＨＰＷ低，但１４４ｈ后ＨＰＴ代谢活性呈迅速上升趋势．黄埔区裸地土壤微生物的代谢活

性远低于植被覆盖区域．

２．３．２　土壤碳源利用类型的主成分分析

根据主成分分析的结果，第一主成分的方差贡献率为５６．６６％，是最重要的主成分；第二

主成分的方差贡献率为１３．５１％，是仅次于第一主成分的重要主成分；第一和第二主成分累

计方差贡献为７０．１７％，只需要保留前两个主成分即足以代表原变量的大部分信息．表４分

别列出与第一主成分和第二主成分具有较高相关系数的各种碳源及其因子载荷量．对主成

分１和主成分２起分异作用的主要碳源分别是醣类和羧酸类．

从主成分分析的平面坐标系上的散点图（见图２）可看出，不同调查区土壤微生物群落

利用碳源的方式具有明显的空间分异，对照区土壤位于ＰＣ１的正端，ＣＫＴ和ＣＫＷ 分别位

于ＰＣ２的正端和负端；而黄埔区土壤均位于ＰＣ１的负端，ＨＰＯ位于ＰＣ２的正端，ＨＰＴ和

４５
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ＨＰＷ位于ＰＣ２的负端．

表４　与犘犆１和犘犆２相关显著的主要培养基

Ｔａｂ．４　ＭａｉｎｓｕｂｓｔｒａｔｅｓｗｉｔｈｈｉｇｈｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓｔｏＰＣ１ａｎｄＰＣ２ｏｆｄｉｖｅｒｓｉｔｙｐａｔｔｅｒｎｓ

ＰＣ１ 狉 ＰＣ２ 狉

醣类 醣类

　β甲基Ｄ葡萄糖苷 ０．２４７ 　αＤ乳糖 ０．２５２

　Ｄ木糖 ０．３２４ 羧酸类

　ｉ赤藻糖醇 ０．２２４ 　４羟基苯甲酸 ０．４１４

　Ｎ乙酰基Ｄ葡萄胺 ０．２７５ 　Ｄ半乳糖醛酸 ０．２６２

　Ｄ纤维二糖 ０．３２３ 　Ｄ葡萄氨酸 ０．４２８

羧酸类 　衣糖酸 ０．３７７

　Ｄ半乳糖内酯 ０．２３９ 聚合物

氨基酸类 　吐温８０ ０．２１５

　Ｌ天冬酰胺酸 ０．２３６

　Ｌ丝氨酸 ０．２４０

胺类

　腐胺 ０．２５３

其他类

　葡萄糖１磷酸盐 ０．２９６

注：选择因子载荷量狉＜－０．２或狉＞０．２的数据列于表中

图２　土壤微生物碳源利用类型的主成分分析（平均值±标准误）

Ｆｉｇ．２　ＰＣｓｃｏｒｅｓｆｏｒｓｕｂｓｔｒａｔｅｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｄａｔａａｔ７２ｈ（ｍｅａｎｖａｌｕｅ±ｓｔａｎｄａｒｄｅｒｒｏｒ）

２．３．３　土壤微生物群落多样性指数

从表５可知，对照区土壤微生物丰富度和Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数均显著高于黄埔区．黄

埔区的裸地土壤微生物群落丰富度指数以及Ｓｈａｎｎｏｎ指数显著低于植物根区，但其Ｓｈａｎ

ｎｏｎ均匀度较高．各调查区内，不同植物根区土壤微生物多样性指数间无显著差异．

２．４　土壤养分、重金属含量与微生物群落多样性相关性分析

土壤养分、重金属含量与微生物群落多样性相关性分析表明（见表６），土壤有机质、全

氮、有效氮和重金属含量间存在显著负相关．土壤ｐＨ、有机质、全氮和有效氮与土壤细菌数

量、微生物群落多样性各指标之间存在正相关性，而土壤重金属含量与细菌数量、微生物群

落多样性各指标之间存在显著负相关性．土壤养分对土壤细菌数量、微生物群落丰富度指数

以及Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数的正效应大于土壤重金属含量对这些指标的负效应．而土壤重金

５５
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属含量对ＡＷＣＤ（７２ｈ）和Ｓｈａｎｎｏｎ均匀度的负效应则大于土壤养分对其的正效应．

表５　土壤微生物群落多样性指数

Ｔａｂ．５　Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｉｃｅｓｏｆｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

土样号 丰富度指数 Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数 Ｓｈａｎｎｏｎ均匀度

ＨＰＴ １４±１Ｂ ２．５６３±０．０４３Ｂ ０．９７２±０．００３ＡＢ

ＨＰＷ １５±１Ｂ ２．６３５±０．０７７Ｂ ０．９６８±０．００１Ｂ

ＨＰＯ ５±０Ｃ １．６５０±０．０５５Ｃ ０．９７７±０．００５Ａ

ＣＫＴ ２３±１Ａ ３．０８７±０．０２６Ａ ０．９８０±０．００１Ａ

ＣＫＷ ２１±２Ａ ２．９６５±０．１５３Ａ ０．９７７±０．００４Ａ

注：字母不相同的数据（平均值±标准误）表示它们之间差异显著（犘＜０．０５）

表６　土壤性质与微生物群落多样性相关性分析

Ｔａｂ．６　Ｔｈｅｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓｂｅｔｗｅｅｎｓｏｉｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓａｎｄｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ｐＨ 有机质 全氮 有效氮
细菌

数量
ＡＷＣＤ

（７２ｈ）

丰富度

指数
Ｓｈａｎｎｏｎ多

样性指数
Ｓｈａｎｎｏｎ

均匀度

ｐＨ － － － － ０．８３９ ０．７２４ ０．６１４ ０．５３１ ０．３１４

有机质 － － － － ０．１６６ ０．６２６ ０．６０２ ０．５６７ ０．２９７

全氮 － － － － ０．４５５ ０．８３２ ０．７９２ ０．７４７ ０．３９１

有效氮 － － － － ０．４４４ ０．８２６ ０．７８２ ０．７３４ ０．３９１

全Ｃｕ －０．４２５ －０．６３５ －０．７５６ －０．７５０ －０．６９０ －０．７３４ －０．５２２ －０．４０２ －０．７２８

全Ｚｎ －０．３３２ －０．６９５ －０．８３９ －０．８２０ －０．６８４ －０．８１１ －０．７０２ －０．６３８ －０．６０１

全Ｐｂ －０．４９７ －０．７３８ －０．８２３ －０．８２９ －０．６２５ －０．７６０ －０．５５２ －０．４２３ －０．６６１

全Ｃｄ －０．３８８ －０．７４１ －０．８８７ －０．８７０ －０．６９６ －０．８６１ －０．７６７ －０．７０６ －０．５７２

有效Ｃｕ －０．２９２ －０．５９８ －０．７１５ －０．７０１ －０．６４５ －０．６７５ －０．４８２ －０．３７６ －０．７１０

有效Ｚｎ －０．１５３ －０．５４９ －０．７０５ －０．６７２ －０．５９４ －０．６９８ －０．６７８ －０．６６８ －０．４３３

有效Ｐｂ －０．２４２ －０．５６９ －０．６５０ －０．６４２ －０．５６２ －０．５７３ －０．３４４ －０．２２２ －０．７３７

有效Ｃｄ －０．１３０ －０．５９６ －０．７３２ －０．７０１ －０．５７４ －０．６８７ －０．６３９ －０．６１４ －０．４８６

注：犘＜０．０５，犘＜０．０１

３　讨　　论

３．１　重金属污染对土壤微生物群落多样性的影响

广州市黄埔工业区土壤污染严重，尤其是全Ｃｄ，Ｚｎ和Ｐｂ含量大大超过广州市土壤背景

值．由相关性分析可知，由于土壤重金属的毒害，以及土壤重金属污染对植被生长的影响所导

致土壤养分含量的下降，再加上土壤酸化，黄埔区土壤微生物群落与对照间存在显著差异．

黄埔区土壤环境质量的恶化不仅导致土壤细菌数量显著低于对照，其土壤微生物活性

也发生了显著变化．ＡＷＣＤ是反映土壤微生物代谢活性的一个重要指标
［１６］，由图１可见，

土壤微生物代谢活性随培养时间的延长而提高，但黄埔区土壤微生物代谢过程较对照变得

缓慢，延至培养４８ｈ时，其代谢速率才明显增加，微生物群落生长受到抑制，这与大部分研

究结果相符合［１７１９］．而杨元根等
［４］对英国阿伯丁市城市土壤重金属积累与微生物效应的研

究中发现，城市土壤对能源碳消耗速度显著升高．这可能由于本研究中黄埔区土壤Ｚｎ和Ｃｄ

的含量较高导致微生物代谢缓慢．适度重金属污染有利于增强土壤微生物群落的生理代谢

活性，而重度污染土壤会大大降低土壤微生物群落对碳源的代谢能力［６］．

６５
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土壤重金属污染不但会对微生物代谢活性有影响，而且会改变微生物群落结构和多样

性，使土壤微生物产生代谢变异性，从而对碳源的利用选择发生转移．由图２可以看出，黄埔

区和对照区土壤微生物对碳源的利用方式存在明显分异．对照区和黄埔区土壤微生物对碳

源利用的差异主要体现在ＰＣ１上，对照区和黄埔区土壤样品分别分布于ＰＣ１的正端和负

端，表明对照区土壤微生物对ＰＣ１所代表的醣类、氨基酸类、羧酸类等碳源具有较高的利

用，而黄埔区土壤微生物由于土壤环境的改变，导致其对碳源的利用选择发生变化，对ＰＣ１

所代表的碳源利用较低．Ｇｒｅｍｉｏｎ等
［２０］在研究中发现，重金属污染下的土壤微生物对氨基

酸类、胺类以及氨基化合物碳源利用低，表明微生物对重金属的适应可能是以降低某种特殊

或稀有的代谢能力为代价的［１８］．

同样，对照区土壤微生物丰富度和Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数均显著高于污染区，表明污染

降低了土壤微生物多样性，这和 Ｋｎｉｇｈｔ
［２１］，Ｙａｏ

［２２］等的研究结论是一致的．但也有研究表

明，污染状态下土壤微生物群落多样性比清洁区高，认为是由于土壤微生物对污染环境的长

期适应的结果［２３］．

从相关性分析结果可知，供试土壤重金属Ｃｕ，Ｚｎ，Ｐｂ和Ｃｄ全量以及有效态含量中，对

土壤微生物群落多样性影响最大的是全Ｃｄ和全Ｚｎ，其次是有效Ｚｎ，影响最小的是有效

Ｐｂ．本研究结论与腾应等
［２４］的研究结果大体一致，腾应等对重金属污染下红壤微生物群落

结构变化的研究中发现，Ｃｄ，Ｃｕ对供试土壤微生物学指标的毒性影响较为明显，Ｚｎ次之，

Ｐｂ的影响最小．

３．２　根区土壤微生物对重金属污染的响应

土壤微生物群落多样性受许多环境因子的影响，如土壤类型、养分、污染状况以及植物

种类等方面，其中由于植物根际所分泌的多种有机化合物是微生物利用碳源的主要来

源［２５］，是刺激根际微生物生长的主要因素，能有效提高根际微生物的数量、活性和多样

性［２６，２７］，因而，植物种类成为影响植物根际环境微生物多样性的一个关键性因素［２８，２９］．重金

属污染下根际土壤微生物的代谢活性和群落多样性较非根际、裸地会有所提高［６，２０，３０］，

Ｋｏｚｄｒóｊ等
［３１］研究发现人工根际分泌物同样可以支持重金属污染土壤中细菌群落的生长．

本研究中，重金属污染下，黄埔区植物根区土壤细菌数量、微生物代谢活性和群落多样性同

样比裸地显著提高，说明植物不仅在根际范围内影响微生物群落，而且在根区较大范围内对

其都具有显著影响．

然而，不同植物种类的根系分泌物的不同决定了根际微生物种类的不同，定殖于一种植

物根际上的微生物不一定能定殖于另一种植物的根际上［３２］．另外，不同植物种类其归还土

壤的物质在数量和类型上的不同造成了土壤微生物区系也不同［３３，３４］．对照区台湾相思根区

土壤细菌数量、微生物代谢活性较高，利用碳源的模式也和尾叶桉具有显著差异．可能是因

为台湾相思具有固氮能力，能有效地改善土壤条件［３５，３６］，而尾叶桉由于其枝叶、枯落物、根

系分泌物中含有的生化他感物质，对土壤微生物的群落起到抑制作用［３７３９］．然而在黄埔区，

台湾相思和尾叶桉根区土壤细菌数量，土壤微生物碳源利用类型以及群落多样性指数均无

显著差异，这可能是由于污染物对根区土壤的影响较大所造成的．但台湾相思土壤微生物的

代谢活性在培养１４４ｈ后呈显著上升趋势，并大大超过其他供试土壤，表明台湾相思根区土

壤微生物虽然在重金属污染下对碳源的代谢活性受到明显的延滞，但随着培养时间的延长，

却具有更高的代谢能力．
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另外，从表２可以看出，黄埔区台湾相思根区土壤除Ｃｕ，Ｐｂ的全量以及有效态含量显

著高于裸地外，Ｃｄ，Ｚｎ的全量以及有效态含量显著低于裸地，表明台湾相思除了对土壤中

的重金属具有稳定作用以外，还具有一定的吸收作用．姜必亮等
［４０］盆栽试验结果表明，经１

年的垃圾填埋场渗滤液浇灌后，台湾相思对渗滤液有较强的耐性，并对重金属Ｃｕ，Ｚｎ，Ｐｂ和

Ｃｄ均具有不同程度的吸收积累作用，对渗滤液污染的土壤有较好的净化修复能力，适合作

为垃圾填埋场植被重建材料。

４　结　　论

广州市黄埔区龟山土壤重金属污染严重，其中全Ｃｄ和全Ｚｎ含量大大超出广州市背景

值，并对微生物群落产生最大负效应，土壤环境的恶化导致细菌数量减少，微生物代谢活性

滞后，对醣类和氨基酸类碳源利用低，多样性降低，黄埔区台湾相思和尾叶桉根区土壤细菌

数量和微生物多样性显著高于裸地，但可能由于重金属污染对根区土壤的影响较大，台湾相

思和尾叶桉根区土壤细菌数量、土壤微生物碳源利用类型以及群落多样性指数均无显著差

异，但台湾相思根区土壤微生物的代谢活性随着培养时间的延长，呈迅速上升趋势，并较其

他供试土壤具有更高的代谢能力，另外，台湾相思不仅可以稳定土壤中的Ｃｕ，Ｐｂ，还能吸收

Ｃｄ，Ｚｎ，并且其固氮能力能有效增加土壤养分含量，对土壤条件进行改良，也是广州市常用

的造林先锋树种，适合作为广州市黄埔区重金属污染地植被重建材料．
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