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  土壤重金属污染是指由于人类活动将重金属加到土壤

中, 致使土壤中重金属含量明显高于原有土壤 , 并造成生态

环境质量恶化的现象。有资料表明, 我国受重金属污染的农

业土地约2 500 万hm2 , 每年被直接污染的粮食达1 200 万

t[ 1] 。微生物广泛分布于各种重金属污染土壤中 , 对于土壤

健康、污染土壤的生物修复有重要意义, 因此国内外对重金

属污染土壤中的微生物多样性开展了大量研究。笔者从微

生物群落多样性、功能多样性、遗传多样性等几个方面讨论

土壤重金属污染对微生物多样性的影响。

1  土壤重金属污染对微生物群落多样性的影响

许多报道认为, 重金属污染在短期内可以降低微生物活

性, 长期严重污染还可降低微生物数量[ 2 - 3] 。重金属污染水

平高的土壤中微生物的数量和活性要比未污染土壤低[ 2 - 3] 。

微生物的数量与土壤 Cu 、Zn 污染的程度显著负相关, 添加有

机物可显著增加微生物的生物量[ 4 - 5] 。在重金属胁迫条件

下, 微生物用于生长的能量可能被迫转移用于维持细胞功

能, 这可能是造成生物量降低的一个原因。非生物必需元素

Hg 、Cd 、Pb 等的生物毒性更强, 污染条件下会降低微生物的

数量和种类[ 6 - 8] 。

土壤重金属污染一般会影响微生物群落多样性, 改变其

群落结构。随着重金属污染程度的加剧, 一些铅锌银尾矿区

的土壤微生物群落结构发生了相应变化[ 9] 。重金属污染

( Zn、Cd、Cu) 显著影响土壤微生物群落, 氨氧化细菌被完全抑

制[ 10] 。土壤重金属污染可减少真菌生物量、改变真菌群落

组成[ 11 - 12] 。细菌、真菌和放线菌的数量在受 Pb 、As 、Cd、Cu

污染的土壤中比在未污染的土壤中有明显的降低[ 13] 。土壤

重金属污染能抑制古细菌的生长, 降低其数量 , 因此对古细

菌的多样性不利[ 14] 。磷脂脂肪酸( PLFA) 和16S rRNA 基因

t- RFLP构型分析显示 , 重金属污染改变了微生物群落结构,As

(Ill ) 抗性细菌与As 生物有效性呈显著正相关[ 15] 。

不同微生物对重金属抗性不同, 重金属污染势必改变耐

性菌和敏感菌的比例。土壤重金属污染能增强微生物对重

金属的抗性, 使得耐性微生物的数量增加[ 16] 。随重金属污

染程度的增加, 根瘤菌( Rhizobi um legumi nosarum bv . vici ae) 中

调节重金属抗性的质粒数目也增加[ 17] 。Ranjard 等应用核糖

体基因间区分析( RISA) , 研究 Hg 对土壤微生物群落结构的

影响, 发现敏感菌丧失, 耐性菌富集, 这使得微生物群落对环

境胁迫的适应能力增强[ 18] 。与未污染土壤相比, 重金属污

染土壤中革兰氏阴性菌数量比例增加, 且荧光假单胞菌的比

例至少要高1 .5 倍[ 19] 。Kelly 等通过PLFA 主成分分析发现 ,

不同重金属污染水平下,PLFA 构型有显著差异 , 在较高水平

污染条件下, 菌根真菌、革兰氏阳性细菌、真菌、放线菌减少 ,

土壤修复后真菌、放线菌、革兰氏阳性细菌增加[ 20] 。

根瘤菌对重金属较敏感, 重金属污染可降低根瘤菌的生

长和固氮能力。豌豆根瘤菌的数量在重金属污染较轻的土

壤中相当高( 104 个/ g) , 但随重金属污染程度的加深而降

低[ 21] 。在重金属污染严重的土壤中, 根瘤菌数量急剧下降 ,

在酸性污染土壤中已经检测不到根瘤菌的存在[ 22] 。

土壤重金属污染影响丛枝菌根真菌的数量、多样性和侵

染势。丛枝菌根真菌孢子数目、种的丰度和多样性与土壤中

重金属污染的程度有关 , 在污泥实用量中等时有所增加, 在

大量施用污泥时降低[ 23] 。在重金属污染的土壤中, 丛枝菌

根真菌孢子数量要少得多[ 24] 。重金属对丛枝菌根真菌的毒

性与重金属浓度、氧化态、土壤理化性状( 如有机质含量、pH、

阳离子交换量、粘粒含量、速效磷含量、氧化还原电位等)

有关[ 25] 。

图1 重金属胁迫对某个微生物群落( 或种群) 多样性的影响[26]

Fig .1 Effects of heavy metal stress onthe diversity of a community

( population) of microorganisms

有研究者指出[ 26] , 微生物群落多样性与重金属胁迫存

在“驼背”关系( Hump- backed relationships) ( 图1) 。模型1 表示

随重金属胁迫的增加微生物群落多样性降低; 模型2 表示当

胁迫较弱时, 竞争力强的种占据优势, 微生物多样性降低, 当

胁迫增加时, 优势种损失竞争优势, 更多类型的微生物出现。
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当胁迫足够大时, 物种灭绝, 生物多样性丧失。

  重金属对微生物的毒性除了与重金属本身的特性有关

外, 还与重金属的生物有效性以及微生物对重金属的敏感程

度等密切相关[ 26] 。其次, 土壤条件如土壤有机质、pH、Eh 、粘

土含量和铁氧化物含量等多种因素也显著影响重金属对微

生物的毒性[ 27 - 28] 。

2  土壤重金属污染对微生物功能多样性的影响

土壤重金属污染一般对微生物功能多样性( 碳源利用能

力) 不利。Kelly 和Tate 利用单一碳源利用能力的分析方法

对Zn 污染下的土壤微生物群落进行了研究, 发现Zn 污染影

响土壤微生物的群落结构和功能多样性[ 29] 。可培养细菌

( 尤其是生长在假单胞菌选择培养基上的) 的数量和微生物

碳源利用能力被重金属显著抑制 , 但细菌落谢荧光计数和脂

肪酸构型并不总是被重金属污染改变[ 30] 。在长期 Cd 污染

的土壤中代谢熵( qCO2) 高, 碱性磷酸单酯酶、芳基硫酸酯酶、

水解酶和蛋白酶活性以及酶活- ATP 比值降低, 因而 Cd 污染

降低了微生物的代谢效率[ 31] 。Ellis 等通过平板计数发现 , 可

培养细菌的数量与土壤重金属含量呈负相关, 但16S rDNA-

DGGE 分析发现, 重金属没有显著影响细菌的遗传多样性, 但

改变了生理状况[ 32] 。随重金属污染程度的增加, 细菌群落

结构改变, 细菌所能利用的芳香酸的种类减少了, 认为土壤

重金属污染更适宜于代谢多样性低的细菌生存, 从而降低了

细菌群落的代谢多样性[ 33 - 34] 。

3  土壤重金属污染对微生物遗传多样性的影响

土壤重金属污染影响微生物的遗传多样性。与未污染

土壤相比, 微生物DNA 总量在 Cu、Ni 污染土壤中有所增高 ,

而在Pb、Zn 和Cd 污染土壤中有所降低[ 35] 。Griffiths 等[ 36] 发

现与未污染土壤相比, 不同重金属污染土壤中的微生物群落

存在差异, 尤其是Cu 污染的土壤。土壤 Hg 污染增加了可培

养细菌所占的比例和抗性细菌的数量, 增加了抗性细菌的功

能多样性, 遗传多样性先是迅速下降然后缓慢上升, 但没有

完全恢复[ 37] 。Sandaa 等通过斑点杂交发现 , 重金属污染不同

的两种土壤 , 微生物群落结构没有显著差异; 但随着重金属

浓度的升高, 用探针ALF1b、CF319a 和LGCb 分离的种群比例

降低,BET42a、GAM42a、SRB385 和 HGC69a 分离的种群比例增

加了;RFLP 聚类分析显示 , 污泥重金属含量高的土壤中细菌

多样性指数较高, 而克隆文库聚类分析得到相反的结果[ 38] 。

重金属污染土壤中红三叶的根瘤菌无论在表型上还是在遗

传型上都与未污染土壤的不同, 遗传多样性较高, 与重金属

浓度的高低没有关系, 其对Cd 和Zn 的耐性比对照强[ 39] 。不

同程度的重金属( Cu、Zn 、Pb、Cd) 复合污染明显改变了农田土

壤的微生物群落遗传多样性, 但与多样性的改变不是简单的

负相关关系, 最大的多样性指数出现在中等污染程度的土

壤中[ 40] 。

4  研究方向

首先, 多数研究者只是对重金属污染影响微生物多样性

的作用进行了现象描述 , 深层次的机理研究还相对缺乏, 有

必要从群落、个体、分子、基因等不同层次开展相关研究。其

次, 土壤重金属污染对微生物多样性的影响与多种因素有

关, 需要进一步研究这些因素之间的相互联系。此外, 还应

开发对 污染 物更 敏 感的 微 生 物多 样 性的 生 物标 志 物

( biomarker) 以及相应的研究技术。
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浓度等值线间的间隔由紧密逐渐变的松散, 浓度值逐层递

减, 表明有机污染物逐渐被吸收降解, 也反映了对地下水的

污染程度与垃圾填埋场的距离成反比, 距离垃圾填埋场越

远, 污染物的浓度越低, 因此, 根据国家地下水水质标准很容

易在等值线图中圈定污染范围。

图3 流固耦合非耦合浓度分布曲线

Fig .3  Concentrationdistributionof fluid-solid coupling and uncou-

pling

图4 10 年有机污染物浓度时空分布

Fig .4 Temporal and spatial distribution of contaminant concentra-

tion at the 10th year

5  结论

( 1) 通过流固耦合和溶质运移理论, 建立了溶质运移流

图5 20 年有机污染物浓度时空分布

Fig .5 Temporal and spatial distribution of contaminant concentra-

tion at the 20th year

固耦合方程, 并采用了 Galerkin 方法对该方程进行数值求

解; 通过对渗滤液有机污染物浓度变化数值模拟结果与监测

点数据对比分析, 其浓度值与检测值基本吻合 , 从而验证了

所建耦合模型的可靠性。

(2) 模拟分析表明, 非耦合模型较耦合模型预测浓度值

偏大, 且浓度值较早出现 ; 衰减曲线的应用, 避免了因污染源

浓度不变而使预测值偏大失真的可能。

( 3) 有机污染物在同一位置的浓度随时间的延续呈逐渐

增大而后又逐渐减小的趋势, 且污染范围逐渐扩大, 这为定

量化预测、预报研究污染物浓度变化趋势及污染防治措施的

采取提供了理论依据。
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