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摘要  通过野外采集土样及测定, 研究了攀枝花矿渣场重金属污染对土壤微生物指标的影响。结果表明 , 与对照土壤相比 , 矿渣场土壤
微生物参数发生了明显的改变 ,微生物呼吸速率减弱, 生物量降低 , 生理生态参数 Cmic/ Corg 下降, qCO2 值明显升高 ;脱氢酶活性表现为
抑制作用。反映出的微生物学特征可作为矿渣场土壤环境质量变异的有效指标。
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Effect of the Heavy Metal Pollution on Microbial Indicators in Soil of Panzhihua Slag Heap
CHEN Zhao-qiong et al  ( Chengdu Medical College ,Chengdu ,Sichuan 610083)
Abstract  Microbial indicators insoil of Panzhihua Slag Heap were studied . The results indicated that the Slag Heap soil contained obviously different mi-
crobial characteristics , namely , lower in microbial basal respirationstrength , in microbial biomass and Cmic/ Corg , but higher in microbial ecophysiologi-
cal parameters( qCO2) ,compared withthe comparisonsoils . The results also showed that Slag Heap soil enzyme activities were at large degree inhibited by
heavy metal pollution ,while dehydrogenase ,urease and acid phosphatase activities were obviously decreased compared with the comparison soil . All of
those showed the soil microbial characteristics can be used as the effective indicators of mi ning soil environment quality .
Key words  Heavy metal pollution ; Soil enzyme activity ; Soil microbial indicator

  攀枝花地区是以矿业开发建立起来的新兴工业城市。

几十年的开发建设, 使该区经济发展迅速, 但同时引发出的

环境问题也比较严重, 如土地破坏、土壤污染、水体污染、生

态环境恶化等[ 1] , 其中矿渣场对土壤以及原有生态系统的破

坏尤为严重。

目前, 有关攀枝花矿区土壤重金属含量的调查和评价研

究较多[ 2] , 但用微生物指标来评价重金属对矿区土壤影响的

研究较少。土壤中的微生物与重金属含量相比, 更能直接反

映重金属污染对土壤质量的影响。土壤中的微生物对重金

属污染有极高的敏感性, 重金属污染能明显影响土壤酶活

性、微生物生物量、微生物商、代谢商等微生物学参数[ 3] 。据

此, 笔者通过对攀枝花矿渣场重金属污染土壤进行采样和微

生物学指标的测定 , 旨在探索重金属污染与土壤微生物学指

标的内在联系, 为污染土壤的质量评价、生物治理及环境修

复提供理论依据。

1  研究方法

1 .1  土壤样品的采集 采样点位于以钢铁采矿冶炼为主的

攀枝花弄弄坪区矿渣场。渣堆顶部有草丛和人工种植的剑

兰, 堆体有很薄的土壤覆盖, 没有植物。该研究选取3 个采

样点, 即堆体土壤、堆顶草丛根际土壤和对照土壤( 矿渣场非

渣堆土壤) , 编号分别为1 、2 、3。每个取样点按S 型路线采集

混合土样 , 采样深度为0～20 c m, 土壤样品装入无菌纸袋, 立

即带回实验室。将一部分新鲜土壤研磨过1 mm 筛, 将土壤

调节至适宜含水量 , 置于无菌纸袋中,0～4 ℃保存 , 供测试土

壤酶活性和微生物用; 另一部分土壤风干后用来测定土壤基

本理化性质和重金属含量。

1 .2  土壤基本理化性质和重金属含量 土壤基本理化性质

按常规分析方法测定, 土壤总 Cu 、Mn、Pb、Cd 、Ni 、Co 采用王水
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- 高氯酸消化法消化 , 原子吸收分光光度法( 北京普析通用

仪器有限公司,TAS-986 型) 测定。

1 .3 土壤微生物区系测定 细菌、真菌、放线菌采用平板培

养法。细菌采用牛肉膏蛋白胨培养基, 放线菌采用改良高氏

1 号培养基, 真菌采用马丁氏培养基。

1 .4  土壤酶活性的测定  土壤脲酶活性测定采用靛酚蓝比

色法, 土壤蔗糖酶活性测定采用3 ,5- 二硝基水杨酸比色法 ,

土壤酸性磷酸酶活性测定采用磷酸苯二钠比色法 , 土壤脱氢

酶活性测定采用三苯基四氮唑氯化物 ( TTC) 比色法。

1 .5  土壤基础呼吸  采用密闭培养碱液吸收滴定法测

定[ 4] , 称取20 g 新鲜土样于500 ml 培养瓶中, 并将土壤均匀

地平铺于底部, 将一只25 ml 小烧瓶放在培养瓶内的土壤上 ,

然后吸取1 mol/ L 的NaOH 溶液10 ml 放入其中, 将培养瓶加

盖密封 , 于28 ℃恒温培养1 个月, 每隔24 h 取出测定 CO2 的

释放量。同时作空白对照。

1 .6  土壤微生物生物量的测定  采用氯仿熏蒸- K2SO4 提取

法[ 5] , 提取液中的有机碳用总有机碳自动分析仪测定( Shi-

madzu ,TOC-500) , 氯仿熏蒸土壤和未熏蒸土壤提取的有机碳

测定值之差( Fc) , 除以转换系数( 0 .45) , 即得土壤微生物生

物量碳含量( Cmic ,mg/ kg) , 即 : Cmic = Fc/ 0 .45。

2  结果与分析

2 .1  矿渣场土壤基本理化性质与污染概况 某一种重金属

元素的污染情况, 可用公式 Cf , i = CA, i/ CN, i - 1 计算, CA, i 表

示的是第 i 个元素的分析值( 样品中的浓度) ; CN , i 表示环境

中元素浓度的允许上限, 一般为土壤环境质量标准。污染因

子大于0 , 表示该元素超标( 发生污染) , 污染因子越大, 该元

素的污染程度越严重; 污染因子小于0 , 表示该元素未超标 ,

污染因子越小, 环境质量状况越好。

矿渣场土壤基本理化性质、土壤重金属含量与污染因子

[ 选择土壤环境质量一级标准( GB 15618-1995) 计算] 如表1、2

所示。由表2 可知,3 个样品各金属元素污染因子均大于0( 3

号Cu 除外) , 重金属污染程度表现为堆体土壤( 1 号) > 堆顶

草丛根际土壤( 2 号) > 对照土壤( 3 号) 。对照土壤是矿渣场
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非渣堆土壤, 由于矿渣场空气、水质的污染, 也使对照土壤受

到不同程度的污染。各金属元素污染程度表现为 :Cd > Pb >

Ni > Cu。Co 和 Mn 没有土壤环境质量标准, 但 Co 、Mn 的含量

高, 最高含量分别为43 .33 、3 563 .33 mg/ kg , 因此 Co 和 Mn 对

矿渣场土壤质量的影响还有待进一步探讨。

  表1 土壤基本理化性质

土样号 pH 值
有机碳

mg/ kg

全氮

mg/ kg
C/ N 比

1 5 .02 12 230 .00 1 420 .44 8 .61
2 5 .37 13 340 .00 1 535 .09 8 .89
3 6 .53 15 100 .00 1 620 .17 9 .32

  表2 土壤重金属含量与污染因子分析

土样号
重金属含量∥mg/ kg

Cu Pb Co Cd Mn Ni

土壤污染因子

Cu Pb Co Cd Mn Ni

1  100 .00 583 .53 43.33 6 .67 3 563 .33  286 .67  1 .86  15 .67 -  30 .85 - 6 .17

2 63 .33 553 .33 30.00 3 .33 3 053 .33 223 .33 0 .81 14 .81 - 15 .65 - 4 .58

3 23 .33 246 .67 20.00 0 .67 1 636 .67 73 .33 - 0 .33 6 .05 - 2 .35 - 0 .83

 注 :“- ”表示没有土壤环境质量标准。

2 .2 污染土壤微生物区系的变化  土壤细菌、放线菌、真菌

是土壤生态系统中微生物的主要组成部分, 对土壤中的动植

物残体和土壤有机质及其有害物质的分解、生物化学循环和

土壤结构的形成过程起着重要的调节作用, 是维持土壤质

量的重要组成部分[ 3] 。在重金属污染环境下微生物区系的

演变是反映土壤环境质量变化的重要生物学指标。

由表3 可见, 土壤细菌、放线菌、真菌数量均表现为对照

土壤( 矿渣场非渣堆土壤,3 号) > 堆顶草丛根际土壤( 2 号)

> 堆体土壤( 1 号) ; 与对照土壤 ( 3 号) 相比, 堆体土壤( 1

号) 的细菌、放线菌、真菌数量分别下降94 .89 % 、83 .33 % 、

33 .33 % , 堆顶草丛根际土壤( 2 号) 细菌、放线菌、真菌数量分

别下降88 .57 % 、80 .70 % 、23 .33 % 。结果表明重金属污染对

土壤微生物的生长有明显的抑制作用, 对重金属污染的敏感

性表现为细菌> 放线菌> 真菌。真菌的数量变幅不大 , 这

可能与作为初级真核生物的真菌对环境的适应力和抗逆性

要强于细菌和放线菌这些原核生物有关。

  表3 土壤微生物数量

土样号
真菌菌落数

×103 个/ g

放线菌菌落数

×104 个/ g

细菌菌落数

×106 个/ g
1 0 .20 0 .45 0 .25

2 0 .23 0 .92 0 .56

3 0 .30 2 .70 4 .90

2 .3 土壤酶活性 土壤脲酶直接参与土壤中含N 有机化合

物的转化, 其活性强度常用来表征土壤 N, 而土壤中蔗糖酶

直接参与土壤C 素循环, 酸性磷酸酶酶促作用能加速土壤有

机磷的脱磷速度, 从而提高磷的有效性和供应强度。

  表4 土壤酶活性

土样号
脲酶( NH3- N)

mg/ g

蔗糖酶

mg/ g

酸性磷酸酶

mg/ 100 g

脱氢酶

mg/ g
1 4 .97 1 .86 2 .73 0 .09

2 5 .99 1 .91 4 .12 0 .23

3 6 .89 1 .99 5 .24 0 .42

  表4 显示,4 种土壤酶活性均表现为对照土壤( 3 号) >

堆顶草丛根际土壤( 2 号) > 堆体土壤( 1 号) 。重金属污染削

弱了土壤中 N、C、P 营养素循环。与对照相比, 堆体土壤( 1

号) 的脱氢酶活性、酸性磷酸酶活性、脲酶、蔗糖酶活性分别

下降了78 .57 % 、47 .90 % 、6 .53 % 、27 .86 % 。脱氢酶活性变化

最大, 酸性磷酸酶活性次之, 脲酶、蔗糖酶活性变化较小。以

脱氢酶活性、酸性磷酸酶活性作为重金属污染的指标更

灵敏。

综上所述 , 重金属污染对矿渣场土壤酶活性的影响多表

现为抑制作用。其抑制机理可能与酶分子中的活性部位

———巯基和含咪唑的配体等结合 , 形成较稳定的络合物, 产

生了与底物的竞争性抑制作用有关, 或可能由于重金属通

过抑制土壤微生物的生长和繁殖, 减少体内酶的合成和分

泌, 最后导致矿渣场土壤酶活性下降[ 6] 。不过重金属复合

污染对土壤酶活性的复杂交互作用机理以及重金属对酶活

性的激活机理目前尚不清楚, 尤其在自然条件下重金属复合

污染土壤显得更为复杂, 有待进一步研究。

2 .4 土壤微生物学参数  微生物学参数是监测、评价土壤

重金属污染的敏感指标[ 3] 。土壤微生物参数的变化见图1。

由图1 可知, 随着污染程度的增加 , 土壤基础呼吸速率

和土壤微生物生物量( SMB) 呈降低趋势 , 这可能是由于矿渣

场土壤微生物长期受重金属胁迫 , 影响了细胞的代谢及功

能, 引起微生物的生存力和竞争力发生变化而导致种群大小

发生改变所致。这与在正常情况下, 微生物的呼吸强度与微

生物生物量显著正相关一致。值得注意的是, 微生物生物量

的下降并不意味着土壤中某些种群有灭绝的危险 , 理论上会

有几种更具耐性的种群来填补, 从而丰富了微生物生态系

统[ 7] 。所以, 仅采用微生物生物量来评价土壤重金属污染具

有一定的局限性。

图1 微生物特征的变化

近年来的研究发现2 个对重金属较为敏感的土壤微生

物生理生态参数[ 8] : 土壤微生物商和代谢商。土壤微生物商

( Cmic/ Corg) 是指土壤微生物生物量 C 与总有机 C 的比值 ,

反映了微生物生物量与土壤有机质含量有紧密的联系。由
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于微生物商是一个比值, 能够有效地避免在使用绝对量或对

不同有机质含量的土壤进行比较时出现的问题, 因此, 用微

生物商作为土壤环境质量的生物学指标比微生物生物量更

可靠。代谢商( qCO2) 是土壤基础呼吸强度与微生物生物量

的比值( Rmic/ Cmic) , 它将微生物生物量的大小与微生物的

活性和功能有机地联系起来, 反映了微生物群落生理上的特

征, 揭示土壤的发生过程、生态演变以及对环境胁迫的反应。

从图1 可知, 与对照土壤相比, Cmic/ Corg 呈下降的趋势, 这

可能是重金属污染影响微生物群落的大小和微生物对基质

的利用, 降低了微生物对土壤有机质的矿化率所致。而代谢

商 qCO2 明显升高, 可能是重金属污染的矿渣场土壤使微生

物利用更多的有机 C 用于能量代谢, 以 CO2 的形式释放所

引起。

综上所述 , 矿渣场土壤中存在明显的重金属胁迫现象 ,

微生物的生理活动、代谢能力和群落生态特征发生改变, 微

生物维持生存需要消耗更多的能源。

3  结论

( 1) 矿渣场土壤受到了严重的重金属复合污染。重金属

污染对土壤环境质量微生物学指标有较大的影响。矿渣场

土壤与对照相比, 土壤基础呼吸呈下降趋势, 微生物生物量、

微生物商( Cmic/ Corg) 明显地降低, 而代谢商( qCO2) 显著地

提高。同时 , 污染对土壤酶活性多表现为抑制作用, 并以脱

氢酶、磷酸酶最为敏感。土壤酶活性的降低 , 削弱了矿渣场

土壤C、N、P 素营养的循环和周转。因此, 用土壤微生物学指

标来表征矿渣场土壤环境质量变异具有一定的可行性 , 在一

定程度上可反映重金属胁迫下土壤环境质量的演变过程。

(2) 在重金属污染下 , 土壤的微生物区系组成或结构发

生了一定的变化。与对照相比,1、2 号土壤的细菌、放线菌及

真菌数量均发生不同程度的下降 , 对重金属的敏感性表现

为: 细菌> 放线菌> 真菌, 表明重金属污染引起了土壤微生

物群落结构的改变。

(3) 与堆体土壤( 1 号) 相比 , 堆顶草丛根际土壤( 2 号) 的

重金属含量降低 , 土壤微生物指标( 微生物生物量、基础呼

吸、代谢商、土壤酶活性等) 变化小。表明部分植物经过长期

进化和自然选择作用, 逐渐进化为重金属超积累生态型, 形

成超积累植物- 根际微生物 - 土壤这样一个特殊的共生体

系, 对土壤的质量有一定的改进作用, 这一特殊性也为超积

累植物的寻找提供了新的思路。
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结合, 另外对于水体中污染物对水生生物的毒性机理研究

还不够深入。因此 , 水环境中分子标志物作为污染的早期

预警的研究要重点放在 : ①多种因子的综合污染研究 ; ②生

物标志物在野外水体的真实环境的早期诊断和生态风险评

价的应用研究 ; ③污染物对分子标志致毒机理的深入研究。
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