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石油烃污染对陇东黄土高原土壤生物学及

非生物学特性的影响

王金成１，２，井明博１，２，段春燕２，王国锋３，石国玺１，２，４，周天林１，２
（１．甘肃省高校陇东生物资源保护与利用省级重点实验室，甘肃 庆阳７４５０００；２．陇东学院 生命科学与技术学院，

甘肃 庆阳７４５０００；３．陕西师范大学 生命科学学院，陕西 西安７１００６２；４．中国科学院 西北高原生物研究所，青海 西宁８１０００８）

摘　要：［目的］探索石油污染与土壤生物学及非生物学特性间相互关系，为陇东黄土高原地区石油污染

土壤的综合治理提供基础数据和背景资料。［方法］采用常规方法测定甘肃省庆阳市５县，１区，８个采油

区油污土壤化性质、酶活性和土壤微生物遗传多样性。［结果］土壤总石油烃含量（ＴＰＨｓ）与碱解氮、速效

磷、ｐＨ值和脲酶呈负相关（ｐ＜０．０１），与土壤多酚氧化酶、脱氢酶和过氧化氢酶呈正相关（ｐ＜０．０１）；样地

土壤ＴＰＨｓ含量低的土壤微生物Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ指数明显高于ＴＰＨｓ含量高的样地；ＮＭＤＳ排序结果显

示，石油污染对该地区土壤影响最大的因子为土壤碱解氮和速效磷，其次为ＴＰＨｓ，ｐＨ值、脲酶、Ｓｈａｎｎｏｎ－

Ｗｉｅｎｅｒ指数及过氧化氢酶。［结论］陇东地区石油烃污染对土壤环境因子的影响主要表现在包括氮、磷等

营养元素的有效循环、土壤脲酶活性和微生物群落多样性，而对土壤微生物群落丰富度、均匀度和速效钾

的影响未达到显著水平。
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　　自２０世纪７０年代长庆油田公司从陇东地区诞
生并逐渐发展壮大，目前成为全国第一大油田，有“西
部大庆”之称。陇东油区是长庆油田中心产油区，境
内分布１４个油田，６３个开发区，２　０００多口油井，正
在建设成为国家级能源化工基地。然而在原油开采
过程中已造成陇东地区石油污染土壤面积达１．０２×
１０４ｈｍ２，其北部地区土壤总石油烃（ＴＰＨｓ）含量高达

５５　１３７±３　０７６．８４ｍｇ／ｋｇ［１］。
原油污染土壤生态修复已成为环保领域研究热

点，而土壤理化环境因子所组成的非生物学特性和土
壤微生物群落构成的生物学特性是制约石油生物降

解速率和修复效果的关键因素，因而石油污染土壤环
境因子会直接或间接影响生物修复技术的选择与修

复效应的准确定位［２］。但目前陇东地区油污土壤相
关研究多集中在修复效率、修复方式、降解效果和影
响机制以及修复过程中的微生物群落变化等方面［３］，
而在干旱少雨、昼夜及四季温差极大的陇东黄土高原
地区土壤环境因子对石油污染如何响应则缺乏系统

分析和研究，因而在该地区开展生物修复前对其土壤

理化性质及微生物生态进行前期分析显得尤为重要。
为此，本研究拟以陇东黄土高原地区甘肃省庆阳

市５县１区８个采油区油污土壤为研究对象，分析上
述区域土壤ＴＰＨｓ，ｐＨ值、碱解氮、速效钾、速效磷、
土壤脲酶、脱氢酶、多酚氧化酶、过氧化氢酶活性以及
土壤微生物群落遗传多样性等１３项环境因子，基于

Ｂｒａｙ－Ｃｕｒｔｉｓ相异指数，将所测定的１３项土壤环境因
子拟合到８个石油污染样地的非度量多维尺度
（ＮＭＤＳ）排序图上，旨在揭示石油污染与土壤生物学
及非生物学特性间相互关系，对石油污染土壤的综合
治理提供基础数据和背景资料，亦为陇东黄土高原特
定区域下开展石油污染土壤生物修复打下基础。

１　研究区概况

于２０１２年７—８月采样，采样点分布在陇东黄土
高原庆阳市５县１区，由南至北，从西向东共计８个
乡镇的采油区。采样点土壤类型为黄绵土、黑炉土和
沙土，地理坐标地处东经１０７°４７′—１０８°５４′，北纬

３５°６５′—３６°６３′，海拔１　０９８～１　５８１ｍ（表１）。

表１　研究区域土样采集地点概况

样地点 行政县（区） 样地编号 土壤类型 土地利用方式 采样点地理信息

樊家川乡

曲字镇
环县

ＦＪＣＸ 沙土 采油１ａ １０７°４７′—１０７°６４′Ｅ，３６°５４′—３６°３４′Ｎ，１　４０４ｍ，阴坡

ＱＺＺ 沙土 采油１ａ １０７°５２′—１０７°８４′Ｅ，３６°２８′—３６°１４′Ｎ，１　２８６ｍ，阴坡

元城镇

城壕乡
华池县

ＹＣＺ 黄绵土 停止采油撂荒３ａ １０７°８１′—１０７°９７′Ｅ，３６°６３′—３６°４２′Ｎ，１　２２８ｍ，阴坡

ＣＨＸ 沙土 停止采油撂荒４ａ １０７°４７′—１０７°６４′Ｅ，３６°５４′—３６°４５′Ｎ，１　５８１ｍ，阴坡

固城乡 合水县 ＧＣＸ 黄绵土 停止采油撂荒２ａ １０７°４７′—１０８°０７′Ｅ，３６°５４′—３６°３２′Ｎ，１　１４７ｍ，阳坡

屯字镇 镇原县 ＴＺＺ 黄绵土 停止采油撂荒２ａ １０８°２１′—１０８°５４′Ｅ，３５°８３′—３５°６８′Ｎ，１　４５６ｍ，阴坡

桐川乡 庆城县 ＴＣＸ 沙土 采油２ａ １０７°５３′—１０７°８３′Ｅ，３６°０１′—３５°９４′Ｎ，１　２２８ｍ，阴坡

董志镇 庆阳市西峰区 ＤＺＺ 沙土 采油２ａ １０７°６５′—１０７°８６′Ｅ，３５°６５′—３５°５３′Ｎ，１　１７６ｍ，阳坡

　　上述区域属黄土高原沟壑地貌，是典型水土流失
区之一，侵蚀面积２５　０５０．５ｋｍ２，占全区总面积的

９２．４％，侵蚀模数６　３８３～９　０００ｔ／ｈｍ２。属暖温带半

干旱季风气候区，光、热等气候资源丰富，作物种植制
度为旱地一年一熟。由于季风的强烈影响，冬季寒冷
干燥，春季多风且干旱少雨，夏季温暖多雨，水热同
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期，年降水量４００～６００ｍｍ，雨量分布不均，且主要
集中在７—９月，多年平均蒸发量１　０００ｍｍ以上，地
面蒸发量为３５０～５６０ｍｍ，地下水位深，土壤瘠薄，
水土流失严重［３］。

２　研究方法

２．１　土壤样品采集
为保证研究区域内每个乡镇采样点代表性，每个

样地设３个采样点，采样点均位于各县境内随机分布
的采油机附近。利用取土钻，按对角线五点取样法，
在每一样地中采集５—２５ｃｍ深度的土壤，将５个点
采集的土壤混匀成１个土样，所采土样放在冷藏箱
中，及时带回实验室根土分离，除利用鲜土提取土壤
微生物细菌基因组总ＤＮＡ外，其余土样在室温背阴
处风干，过２ｍｍ筛备用［３］。

２．２　土壤酶活性、理化性质及土壤微生物群落遗传
多样性测定

　　过氧化氢酶采用高锰酸钾滴定法，脲酶和多酚氧
化酶采用７２３０Ｇ分光光度计比色法［４］；脱氢酶采用
唐景春等的分析方法［５］。土壤碱解氮采用碱解扩散
法；土壤速效磷、速效钾分别采用０．５ｍｏｌ／ＬＮａＨ－
ＣＯ３浸提—钼锑抗比色法和火焰光度计法［６］；电位法
（ｐＨＳ－３酸度计）测定土样ｐＨ值；采用超声—索氏萃
取—重量法测定土壤中总石油烃含量［７］；采用变性凝
胶梯度电泳（ＤＧＧＥ）技术分析微生物群落遗传多
样性［３］。

２．３　数据处理与计算
利用 ＳＰＳＳ　１６．０ 和 Ｒ２．１５．２（ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．

ｒ－ｐｒｏｊｅｃｔ．ｏｒｇ／）对数据进行处理分析，用 Ｏｒｉｇｉｎ　８．０
和Ｒ　２．１５．２作图。
为了阐述石油污染样地与土壤环境因子间关系，

基于Ｂｒａｙ－Ｃｕｒｔｉｓ相异指数，使用Ｒ语言“ｖｅｇａｎ”程序
包中“ｅｎｖｆｉｔ”程序，将所测定的１３项土壤环境因子拟
合到８个石油污染样地的非度量多维尺度（ＮＭＤＳ）
排序图上，为防止样点在各象限的分布发生移位，在
拟合时对 ＮＭＤＳ 的排序轴进行了旋转，以确保

ＮＭＤＳ第一轴能够最大程度地代表群落相异性的变
异。８个石油污染样地矩阵及环境因子数据集分别
用Ｂｒａｙ－Ｃｕｒｔｉｓ与Ｅｕｃｌｉｄｅａｎ距离表示［８］。

３　结果与分析

３．１　不同污染样地土壤理化性质变化情况
表２为不同污染样地土壤理化性质、土壤ＴＰＨｓ

含量、速效钾、碱解氮、速效磷、ｐＨ 值和海拔在各样
地间差异均达极显著水平（ＦＴＰＨｓ＝１１２．３９８＞Ｆ０．０１，

Ｆ速效钾＝２４．９５６＞Ｆ０．０１，Ｆ碱解氮＝５０．１５９＞Ｆ０．０１，Ｆ速效磷
＝４９．４９３＞Ｆ０．０１，ＦｐＨ＝３８．１３２＞Ｆ０．０１，Ｆ海拔＝５４．０２
＞Ｆ０．０１，ｐ＜０．０１）。
不同样地间土壤ＴＰＨｓ含量的高低所引起的理

化环境因子的变化不尽相同（ｐ＜０．０５），进一步对不
同污染土样的土壤ＴＰＨｓ含量与其他环境因子进行
相关性分析显示，土壤 ＴＰＨｓ含量与土壤ｐＨ、碱解
氮和速效磷含量均呈极显著负相关（表２），而与速效
钾和样地海拔间无显著相关，说明土壤 ＴＰＨｓ的增
加可能是制约陇东地区油污土壤氮、磷元素有效化的
主要因素。

表２　研究区不同污染样地土壤化学性质的变化

样地编号
ＴＰＨｓ／

（ｍｇ·ｋｇ－１）
速效钾／

（ｍｇ·ｋｇ－１）
碱解氮／

（ｍｇ·ｋｇ－１）
速效磷／

（ｍｇ·ｋｇ－１）
ｐＨ值 海拔高度／ｍ

ＦＪＣＸ　 ２２　３４８．０３±３１５．７６ａ ２６．４２±１．４６ａ ４２．９１±１．２７ａ ４３．３７±３．０４ａ ８．３１±０．０４ａ １　３５７．６６±２３．４６ａ

ＤＺＺ　 １８　６３３．５１±６５６．７９ｂ　 ４４．１５±１．１２ｂ　 ６１．５２±１．９８ｂ　 ９１．４５±２．９６ｃ　 ８．３３±０．０７ａ １　２５３．３１±２６．９２ｂ

ＹＣＺ　 ８　０５４．３９±１４６．８５ｃ　 ３６．２７±２．５１ｃ　 ９７．１３±４．１５ｃ　 ９７．８６±４．１９ｄ　 ８．８５±０．０９ｂ　 １　５１９．０８±３０．８９ｃ

ＣＨＸ　 ７　９９５．６１±４２５．１５ｃｄ　３１．９７±１．１４ｃ　 １０１．２７±５．６７ｄ　 １００．２６±２．９４ｄ　 ９．０５±０．０４ｃ　 １　２１２．６７±３１．７９ｂ

ＧＣＸ　 ８　７６５．５３±１７２．９２ｃ　 ３７．０４±４．０５ｃ　 １０５．４５±４．８５ｄ　 １０２．５７±４．４２ｄ　 ８．９２±０．０６ｂｃ　 １　１１６．６７±３５．３１ｄ

ＴＺＺ　 ８　９９２．７４±３８６．５７ｃ　 ３５．８４±２．７１ｃ　 ９４．０８±２．６４ｃ　 ９２．４８±２．３４ｃ　 ８．８７±０．０４ｂ　 １　４２５．３３±２０．２８ｅ

ＴＣＸ　 １７　１３９．９５±３８３．１６ｂ　 ５０．８５±２．６３ｄ　 ９０．８６±３．９８ｃ　 ９１．９４±３．０５ｃ　 ８．３６±０．０５ａ １　２０８．６７±３０．６９ｂ

ＱＺＺ　 １７　９９９．０５±６８３．１５ｂ　 ３２．４９±３．４９ｃ　 ５７．４４±３．７４ｂ　 ８７．２３±３．１９ｂ　 ８．３８±０．０６ａ １　１７０．６７±３１．１６ｄ

与ＴＰＨｓ　Ｐｅａｒｓｏｎ相关系数

ｓｉｇ．

０．２３８ －０．９４６ －０．９０５ －０．９２３０．０４１

ｐ＞０．０５　 ｐ＜０．０１　 ｐ＜０．０１　 ｐ＜０．０１ｐ＞０．０５

　　注：ＴＰＨｓ为土壤总石油烃含量；数字为平均值±标准误；每组同列的不同字母表示差异显著性；小写字母为５％显著水平。下同。

３．２　不同污染样地土壤酶活性变化情况
表３为不同污染样地土壤酶活性变化情况。不

同样地间土壤脱氢酶、多酚氧化酶、过氧化氢酶和脲
酶差异极显著（Ｆ脱氢酶＝１７３．５１２＞Ｆ０．０１，Ｆ多酚氧化酶 ＝
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８９．１０４＞Ｆ０．０１，Ｆ过氧化氢酶 ＝１１１．０４１＞Ｆ０．０１，Ｆ脲酶 ＝
５０．０２３＞Ｆ０．０１，ｐ＜０．０１）。与土壤 ＴＰＨｓ含量相关
性分析后发现，除与土壤脲酶呈负相关外，土壤

ＴＰＨｓ与土壤多酚氧化酶、脱氢酶和过氧化氢酶均呈
正相关关系（表３），说明土壤ＴＰＨｓ可增加土壤中脱

氢酶、过氧化氢酶、多酚氧化酶的活性，参与 ＴＰＨｓ
降解。而参与土壤养分有效化的脲酶活性与土壤

ＴＰＨｓ呈负相关说明陇东地区石油污染土壤养分有
效化水平低下，这一结果亦可解释土壤理化性质中碱
解氮和速效磷含量低下的原因。

表３　研究区不同污染样地土壤酶活性的变化

样地编号
脱氢酶／

〔μｇ·ｇ
－１·（２４ｈ）－１〕

多酚氧化酶／
〔μｇ·ｇ

－１·（３ｈ）－１〕
过氧化氢酶／
（ｍｌ·ｇ－１·ｈ－１）

脲酶／
〔μｇ·ｇ

－１·（３ｈ）－１〕

ＦＪＣＸ　 ２９．０３±０．１９ａ ２８３．８２±３．８９ａ １．７６±０．０３ａ ８．４７±０．１１ａ

ＤＺＺ　 ２７．９１±１．１２ｂ　 ２４２．０２±２．９２ｂ　 １．２８±０．０３ｂ　 ８．８４±０．５６ａ

ＹＣＺ　 １７．４７±２．３１ｃ　 １８９．３２±３．２６ｃ　 ０．３６±０．０３ｃｄ　 １３．０６±０．４３ｃ

ＣＨＸ　 １１．８４±０．４５ｄ　 １６９．６７±２．９２ｄ　 ０．３１±０．０１ｃ　 １５．５４±０．２７ｄ

ＧＣＸ　 ２０．６９±１．０３ｅ　 １７６．２４±４．１８ｄ　 ０．５７±０．０２ｅ　 １３．０３±０．０５ｃ

ＴＺＺ　 １９．７４±０．４３ｆ　 １９１．０６±３．８７ｃ　 ０．４７±０．０２ｄｅ　 １２．６９±０．５５ｃ

ＴＣＸ　 ２６．９１±０．３３ｂ　 ２４７．２９±３．９１ｂ　 １．２４±０．０４ｂ　 １０．０２±０．５３ｂ

ＱＺＺ　 ２３．７９±０．２３ｇ　 ２４４．４５±２．４９ｂ　 １．２６±０．０５ｂ　 ９．３３±０．２１ａｂ

与ＴＰＨｓ　Ｐｅａｒｓｏｎ相关系数
ｓｉｇ．

０．８７８　 ０．９４８　 ０．９６１ －０．９０１

ｐ＜０．０１　 ｐ＜０．０１　 ｐ＜０．０１　 ｐ＜０．０１

３．３　不同污染样地土壤微生物群落遗传多样性变化
情况

　　本文采用变性凝胶梯度电泳（ＤＧＧＥ）技术分析
微生物群落遗传多样性，利用３种多样性指标进行土
壤微生物群落遗传多样性分析，即Ｐａｔｒｉｃｋ丰富度指
数（Ｓ）：Ｓ＝物种数，即条带数；Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ多样
性指数（Ｈ）：Ｈ＝－ΣＰｉｌｎＰｉ，Ｐｉ代表土壤样品中第ｉ
个条带的吸光度占所有条带吸光度总和的比例；

Ｐｉｅｌｏｕ均匀度指数（Ｊ）：Ｊ ＝Ｈ／Ｈｍａｘ，Ｈｍａｘ代表最大

多样性值（Ｈｍａｘ＝ｌｎ　Ｓ）［３］。图１为不同样地油污土
壤ＰＣＲ－ＤＧＧＥ指纹图谱及其图谱聚类结果。图谱
上条带信息反映了土壤微生物群落多样性变化情况，

其中电泳条带的多少反映出土壤中细菌群落多样性；

条带的粗细则反映了种群密度的差异。

图２反映了不同样地油污土壤样品微生物群落
遗传多样性指数变化情况。Ｆ检验结果显示，３种多
样性指数在各样地间差异均达极显著水平（ＦＨ ＝
２５．０１８＞Ｆ０．０１，ＦＪ＝１６．１２１＞Ｆ０．０１，ＦＳ＝１６．１２１＞
Ｆ０．０１，ｐ＜０．０１），上述结果体现了ＴＰＨｓ对土壤微生
物群落结构的影响。多重比较（Ｄｕｎｃａｎ，α＝０．０５）结
果显示，不同样地间土壤 ＴＰＨｓ含量的高低所引起
的土壤微生物群落遗传多样性的变化不尽相同（ｐ＜
０．０５）。

由图２可见，土壤 ＴＰＨｓ含量介于７　９９５．６１～
８　９９２．７４ｍｇ／ｋｇ样地Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ指数（ＨＹＣＺ＝
２．７９±０．０１，ＨＣＨＸ ＝２．７７±０．０２，ＨＧＣＸ ＝２．８８±

０．０１，ＨＴＺＺ＝２．７５±０．０３）高于土壤ＴＰＨｓ含量介于

１７　１３９．９５至２２　３４８．０３ｍｇ／ｋｇ的样地（ＨＦＪＣＸ＝２．６２
±０．０１，ＨＤＺＺ＝２．５９±０．０２，ＨＴＣＸ ＝２．５２±０．０２，

ＨＱＺＺ＝２．５５±０．０１）（ｐ＜０．０５）。Ｐａｔｒｉｃｋ指数方面，
除样地 ＤＺＺ以外，其余样地均表现出与Ｓｈａｎｎｏｎ－
Ｗｉｅｎｅｒ指数相似的变化趋势，即Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ指
数越高，物种条带数越多。此外，各样地间Ｐｉｅｌｏｕ均
匀度指数偏低，说明 ＴＰＨｓ污染造成土壤微生物群
落分布不均。

图１　研究区不同样地油污土壤ＰＣＲ－ＤＧＧＥ
指纹图谱及其图谱聚类

３．４　不同污染样地与其环境因子的非度量多维尺度
（ＮＭＤＳ）排序

　　为了阐述石油污染样地与土壤环境因子间关系，
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以及环境因子在驱动不同样地分异过程中的相对重

要性，基于Ｂｒａｙ－Ｃｕｒｔｉｓ相异指数，将所测定的１３项
土壤环境因子拟合到８个石油污染样地的非度量多
维尺 度 （ＮＭＤＳ）排 序 图 上，胁 强 系 数 Ｓｔｒｅｓｓ＝
０．１３４　３，说明该二维ＮＭＤＳ分析具有一定的拟合效
果，可解释样地环境因子信息量的８６．５７％。

图２　研究区不同样地油污土壤样品微生物

群落遗传多样性指数变化

　　由图３及表４可见，基于Ｂｒａｙ－Ｃｕｒｔｉｓ相异性指
数，本研究所调查的８个样地在 ＮＭＤＳ排序图上较
为分散，说明８个样地相似性较低，即样地间存在显
著差异，表现为８个样地在 ＮＭＤＳ排序图分异为８
个点集，相对而言样地 ＹＣＺ，ＣＨＸ，ＧＣＸ和 ＴＺＺ之
间相似性较高，位于庆阳市中部的样地ＤＺＺ和ＴＣＸ
与其他样地差异较大，而位于北部环县境内的样地

ＦＪＣＸ和ＱＺＺ呈现较高的相似性（图３，表４）。１３个环
境因子变量拟合至ＮＭＤＳ排序图的结果显示，其中有

９个环境变量与样地ＮＭＤＳ排序结果显著相关。

　　注：排序图上显示了与各样地分异有关的土壤环境因子，椭圆代表

平行样品间的标准差。

图３　研究区不同污染样地的非度量多维尺度（ＮＭＤＳ）排序

表４　研究区不同污染样地环境因子关系

环境因子 ｒ２　 ｐ值

ＴＰＨｓ　 ０．５４４　８　 ０．００２ ＊＊
速效钾 ０．２４７　４　 ０．０５８
碱解氮 ０．６５１　５　 ０．００１ ＊＊＊
速效磷 ０．６０２　３　 ０．００１ ＊＊＊

ｐＨ值 ０．５２２　１　 ０．００２ ＊＊
脱氢酶 ０．３１４　８　 ０．０２９ ＊
多酚氧化酶 ０．３４０　７　 ０．０２６ ＊
过氧化氢酶 ０．４０２　５　 ０．００３ ＊＊
脲 酶 ０．５１１　３　 ０．００５ ＊＊
海拔高度 ０．２０９　５　 ０．０８５

Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ多样性指数 ０．４１５　４　 ０．００２ ＊＊
物种数 ０．２０８　３　 ０．０６４

Ｐｉｅｌｏｕ均匀度指数 ０．１９６　９　 ０．０９１

　　注：＊代表与各样地分异相关的土壤环境因子显著水平：＊＊＊

表示ｐ＜０．００１，＊＊表示ｐ＜０．０１，＊表示ｐ＜０．０５时相关性显著。

由图３可见样地在ＮＭＤＳ排序图上的分异主要
与土壤理化因子中的碱解氮含量（ｒ２＝０．６５１　５，ｐ ＝
０．００１），速效磷（ｒ２ ＝０．６０２　３，ｐ ＝０．００１），土壤

ＴＰＨｓ含量（ｒ２＝０．５４４　８，ｐ＝０．００２）及土壤ｐＨ（ｒ２

＝０．５２２　１，ｐ＝０．００２）显著相关，其中碱解氮和速效
磷含量是导致样地分异的主要环境因子；土壤酶活性
方面，与过氧化氢酶（ｒ２＝０．４０２　５，ｐ＝０．００３），脲酶
（ｒ２＝５　１１３，ｐ＝０．００５），多酚氧化酶（ｒ２＝０．３４０　７，

ｐ＝０．００３）以及脱氢酶（ｒ２＝０．３１４　８，ｐ ＝０．００３）显
著相关，其中过氧化氢酶和脲酶在样地分异过程中起
主要作用；就土壤生物学特性而言，３个土壤微生物
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群落遗传多样性指数中只有Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ多样性
指数（Ｈ）与样地分异有关（ｒ２＝０．４１５　４，ｐ＝０．００２）。
上述结果说明，陇东黄土高原地区受石油污染影响最
大的环境因子为土壤碱解氮和速效磷，其次为土壤

ＴＰＨｓ，ｐＨ值、脲酶、微生物群落多样性和过氧化氢
酶，而速效钾、海拔、微生物群落丰富度（Ｓ）与均匀度
（Ｊ）所受影响较小。

４　讨论与结论

４．１　石油烃污染对陇东黄土高原土壤非生物学特性
的影响

　　由土壤理化性质及酶活性所构成的非生物学环
境因子是生物地球化学循环的主要参与者，可反映土
壤环境状况［２］，是评价土壤质量及其污染程度的重要
指示。本文对陇东黄土高原地区庆阳市境内５县１
区石油污染土壤非生物学环境因子的分析结果显示

不同浓度ＴＰＨｓ所引起的土壤理化及酶活性变化不
尽相同。相关性分析结果显示土壤ＴＰＨｓ含量与土
壤ｐＨ值、碱解氮和速效磷含量均呈极显著负相关
（表３），与土壤速效钾及样地海拔间无显著性相关。
前人研究指出石油污染土壤的氮素匮乏为微生物提

供了选择优势，进而引起石油污染土壤中碱解氮含量
升高，而王传远等［２］研究认为石油污染可降低土壤

ｐＨ值，但与碱解氮含量无显著相关。刘五星等［９］对
南京某炼油厂的油污土壤进行理化性质分析后指出

石油污染对土壤的速效氮、磷、钾含量无显著影响。
上述结果与本研究结果不尽相同，说明土壤 ＴＰＨｓ
对陇东黄土高原地区土壤理化性质的影响具有明显

的独特性和地域性。究其原因可能是由于长庆油田
陇东产油区原油微量元素相对较低，而该地区土壤本
身缺磷、少氮、多钾，因而石油烃污染土壤后导致外源
碳源增加［１０］，打破了陇东黄土高原土壤原有营养水
平比例，进而改变土壤微生物群落结构，引起土著石
油降解菌的大量生长，而这些土著石油降解菌在生长
的同时大量消耗了土壤中原有的氮、磷等营养物质进
而造成土壤氮、磷含量严重不足；其次，本研究结果显
示土壤ＴＰＨｓ与土壤脲酶活性与呈负相关（表３），而
脲酶可加速土壤养分有效化［１１］，因此土壤脲酶活性
低下可能是陇东黄土高原地区碱解氮和速效磷含量

低下的又一原因，而该地区油污土壤速效钾含量在不
同样地间高低不一的原因有待进一步分析研究；第
三，前人研究指出石油烃污染浓度也是影响土壤营养
水平有效化的又一因素，张晓阳等［１２］对陕北石油污
染对土壤理化性质影响时发现，当土壤 ＴＰＨｓ超过

５　０００ｍｇ／ｋｇ时，土壤营养水平有效化显著降低，而

本研究８各样地土壤 ＴＰＨｓ含量介于７　７９５．６１～
２２　３４８．０３ｍｇ／ｋｇ（表１），加之该地区土壤本身营养
元素水平特征，说明重度污染时土壤速效养分水平
低下。
在土壤ＴＰＨｓ降解过程中氧化还原酶系占有重

要地位，对土壤氧化还原酶的研究多集中在土壤脱氢
酶、过氧化氢酶和多酚氧化酶。李慧等［１３］通过对沈
抚灌区含油污水灌溉对土壤酶活性的影响中发现，灌
溉含石油烃的污水能增加上述３种酶活性，且随着污
染程度的增加而增加。朱凡等［１４］在利用植物修复

ＰＡＨｓ污染土壤过程发现，土壤过氧化氢酶、多酚氧
化酶活性随着修复时间增加呈先升后降的趋势。本
研究结果发现，除与土壤脲酶呈负相关外，土壤

ＴＰＨｓ与土壤多酚氧化酶、脱氢酶和过氧化氢酶均呈
正相关关系（表４），说明土壤ＴＰＨｓ可提高上述３种
酶活性进而加速 ＴＰＨｓ降解，这与众多学者研究结
果较为一致，土壤 ＴＰＨｓ对陇东黄土高原地区土壤
酶活性的影响没有明显的地域性。本研究中，相对于
正在采油作业的样地ＦＪＣＸ，ＤＺＺ，ＴＣＸ和ＱＺＺ，样地

ＹＣＺ，ＣＨＸ，ＧＣＸ和ＴＺＺ均已停止采油废弃２～４ａ，
且样地ＹＣＺ，ＣＨＸ，ＧＣＸ和ＴＺＺ的ＴＰＨｓ含量明显
低于在采油作业的样地，生态毒性相对较弱，使得

ＴＰＨｓ的自然降解使得土壤微生物群落多样性和数
量趋于稳定，而陇东黄土高原地区降雨量极低，加之

ＴＰＨｓ在土壤迁移和扩散程度相对缓慢［１５］，造成石
油降解菌富集的局域微环境中土壤ＴＰＨｓ含量明显
降低，因而样地 ＹＣＺ，ＣＨＸ，ＧＣＸ和 ＴＺＺ土壤脱氢
酶活性相对偏低。过氧化氢酶活性可以反映土壤除
去呼吸过程中产生的过氧化氢的能力，若过氧化氢持
续积累且无法有效分解将会对土壤微生物产生不利

影响。由表４可见，土壤 ＴＰＨｓ含量的增加有助于
当地适生土著石油降解菌生长繁殖，进而引起其群落
结构和组成发生改变，加速了土壤ＴＰＨｓ降解，而在
生物降解过程中过氧化氢的积累使得微生物及土壤

生境扩大，解除了由于呼吸作用而产生的过氧化氢，
进而使得过氧化氢酶活性得到提升［１６］。因此，陇东
黄土高原地区开展石油烃污染生态修复首先应外援

添加相应的Ｎ，Ｐ营养元素加快对石油烃的分解，其
次如何提高土壤脲酶活性，提升营养元素有效化程度
是决定该地区修复效果的关键因素。

４．２　石油烃污染对陇东黄土高原土壤生物学特性的
影响

　　微生物种群结构与多样性都是表征生态系统群
落结构的重要参数，其对环境污染物的反应表现为多
种形式。ＴＰＨｓ进入土壤后对生态环境的影响首先

４１ 　　　　　　　　　　　　 　　　　　　水土保持通报　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　第３７卷



表现为土壤微生物群落结构组成、数量及多样性的改
变。通常认为石油污染导致土壤中微生物多样性降
低，而刘五星等［９］对南京某炼油厂石油污染土壤微生
物群落遗传多样性分析后指出，土壤 ＴＰＨｓ与微生
物群落多样性及均匀度指数多样性呈正相关关系；姜
睿玲等［１５］研究了土壤ＰＡＨｓ对桑园土壤微生物群落
遗传多样性的影响，结果显示低浓度ＰＡＨｓ对土壤
微生物多样性及丰富度指数具有刺激作用，而高浓度
污染时可明显抑制土壤微生物多样性及丰富度指数。

Ｌｉ等［１７］研究指出水稻土中石油污染浓度与细菌多样
性正相关。本研究中土壤ＴＰＨｓ含量介于７　９９５．６１
～８　９９２．７４ｍｇ／ｋｇ样地（ＹＣＺ，ＣＨＸ，ＧＣＸ和 ＴＺＺ）
土壤微生物群落Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ指数明显高于土壤

ＴＰＨｓ含量介于１７　１３９．９５～２２　３４８．０３ｍｇ／ｋｇ的样
地（ＦＪＣＸ，ＤＺＺ，ＴＣＸ和 ＱＺＺ）。Ｐａｔｒｉｃｋ指数方面，
除样地 ＤＺＺ以外，其余样地均表现出与Ｓｈａｎｎｏｎ－
Ｗｉｅｎｅｒ指数相似的变化趋势，即Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ指
数越高，物种条带数越多（图１）。此外，各样地间

Ｐｉｅｌｏｕ均匀度指数偏低，说明ＴＰＨｓ污染造成了土壤
微生物群落分布不均。上述试验结果与本研究结果
不尽相同，究其原因除土壤质地和污染程度不同外，
亦可能是土壤ＴＰＨｓ污染对土壤微生物群落结构产
生了影响，且样地 ＹＣＺ，ＣＨＸ，ＧＣＸ和 ＴＺＺ均已废
弃，因而ＴＰＨｓ在长期自然降解过程中生态毒性相
对减弱，土壤微生物逐渐适应该种生态条件，驱使其
群落多样性和数量趋于稳定，因而微生物群落种类和
数量相对较高，表现为Ｐａｔｒｉｃｋ丰富度指数高于样地

ＦＪＣＸ，ＤＺＺ，ＴＣＸ和 ＱＺＺ。其次，新开采油井中，土
壤ＴＰＨｓ污染对土壤环境因子的改变强化了生态选
择，进而改变了土壤微生物群落结构，引起多数微生
物种类及数量上的下降和分布不均，但这种变化可能
会随着石油烃自然降解过程的进行而逐渐缓解［１８］；
第三，陇东黄土高原地区生态脆弱，南低北高，气候干
旱少雨，寒暑温差显著，土壤瘠薄造就了该地区土壤
环境因子地域性变化，进而也造成了 ＴＰＨｓ在土壤
迁移和扩散程度不同，各样地间Ｐｉｅｌｏｕ均匀度指数
总体偏低。因此，陇东地区石油烃污染生物修复过程
中应外援投加“适生”的土著石油降解菌群，强化土著
降解菌在该地区油污土壤生态位亦为影响修复效果

的关键因素。

４．３　石油烃污染对陇东黄土高原土壤因子的影响
基于上述土壤环境因子测定结果，以 Ｂｒａｙ－

Ｃｕｒｔｉｓ相异性指数为基础构建陇东黄土高原地区石
油污染样地间相似性矩阵，即土壤环境因子相似程度
高，其样地排序距离就小，采用ＮＭＤＳ方法分析该地

区石油污染后土壤环境因子驱动样地分异的影响机

制。结果表明（图３），样地ＹＣＺ，ＣＨＸ，ＧＣＸ和ＴＺＺ
之间相似性较高，位于庆阳市中部的样地 ＤＺＺ和

ＴＣＸ与其他样地差异较大，而位于北部环县境内的
样地ＦＪＣＸ和ＱＺＺ呈现较高的相似性。不难看出样
地ＹＣＺ，ＣＨＸ，ＧＣＸ和 ＴＺＺ均为易废弃２～４ａ油
井，而这４各样地相似性高可能是由于废弃后土著降
解菌自然降解后土壤环境因子趋同所致；而样地

ＤＺＺ和ＴＣＸ均位于庆阳市中部，且均为正在采油作
业油井；环县境内的样地ＦＪＣＸ和 ＱＺＺ亦为采油作
业１ａ的新油井。根据ＮＭＤＳ排序结果看，虽然这４
个样地均为正在采油作业的新油井但却划分为２个
板块，说明造成这一结果的原因必然与土壤环境因子
有关。为了阐述石油污染样地与土壤环境因子间关
系，使用Ｒ语言“ｖｅｇａｎ”程序包中“ｅｎｖｆｉｔ”程序，将所
测定的１３项土壤环境因子拟合到８个石油污染样地
的非度量多维尺度（ＮＭＤＳ）排序图上（图３），环境因
子数据用 Ｅｕｃｌｉｄｅａｎ距离表示［８］。首先样地 ＹＣＺ，

ＣＨＸ，ＧＣＸ和ＴＺＺ之间相似性较高主要与土壤环境
因子中的土壤碱解氮含量（ｒ２＝０．６５１　５，ｐ＝０．００１），
速效磷（ｒ２＝０．６０２　３，ｐ＝０．００１），土壤脲酶活性（ｒ２

＝０．５１１　３，ｐ＝０．００５），脱氢酶活性（ｒ２＝０．３１４　８，ｐ
＝０．０２９），土壤ｐＨ值（ｒ２＝０．５２２　１，ｐ＝０．００２）及土
壤微生物群落Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ指数（Ｈ）（ｒ２＝０．４１５　４，

ｐ＝０．００２）有关，其中碱解氮和速效磷含量是造成上
述样地相似性高的最主要环境因子。然而样地

ＹＣＺ，ＣＨＸ，ＧＣＸ和ＴＺＺ之间相较之下，样地ＣＨＸ
和ＧＣＸ间与样地 ＹＣＺ和ＴＺＺ之间排序距离更小，
究其原因，由图３可见，决定样地ＣＨＸ和ＧＣＸ相似
性更高的原因与土壤碱解氮，速效磷和土壤脲酶活性
有关，说明样地ＣＨＸ和ＧＣＸ的土壤脲酶提高了土
壤营养元素的有效化水平，进而以较高的土壤碱解氮
和速效磷含量使得样地ＣＨＸ和ＧＣＸ不同于其他样
地。而样地ＹＣＺ和ＴＺＺ方面，决定这２个相似性更
高的原因与土壤微生物群落Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ指数
（Ｈ），ｐＨ值和土壤脱氢酶活性有关，其中土壤ｐＨ值
最为相关（ｒ２＝０．５２２　１，ｐ＝０．００２）。微生物总数与
土壤脱氢酶活性成正相关关系，其活性高低可以反映
微生物量对有机物的降解效果［１６］。本研究结果与此
一致，决定样地ＹＣＺ和ＴＺＺ不同于其他样地的环境
因子主要包括土壤脱氢酶活性和微生物群落

Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ指数（Ｈ）以及ｐＨ 值，说明在自然
降解过程中这２个样地的土壤微生物群落遗传多样
性较为相似，且与土壤脱氢酶活性呈正相关关系；而
影响土壤微生物群落遗传多样性的环境因子中土壤
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ｐＨ值与之相关，前人研究指出认为石油污泥的ｐＨ
值呈碱性，超过了微生物生长的最适范围，进而对土
壤微生物的生长有很强的抑制作用。土壤ｐＨ 值可
能会通过影响降解过程中关键酶的酶活性来影响降

解率，说明土壤ｐＨ值的改变有助于自然降解过程中
土著石油降解菌的生长繁殖，样地ＹＣＺ和ＴＺＺ土壤

ＴＰＨｓ自然降解进程优于其他样地。
就正在采油作业油井样地ＦＪＣＸ和ＱＺＺ与ＤＺＺ

和ＴＣＸ而言，决定庆阳市中部的样地ＤＺＺ和ＴＣＸ
相似性更高的原因与土壤过氧化氢酶（ｒ２＝０．４０２　５，

ｐ＝０．００３）与多酚氧化酶活性（ｒ２＝０．３４０　７，ｐ＝
０．０２６）有关，相较之下过氧化氢酶活性最为相关，而
这两种酶均参与石油烃及其代谢中间产物在土壤中

的降解过程，特别是多酚氧化酶能把土壤中芳香族化
合物和酚类氧化成分子量不等的有机质和色素，完成
土壤芳香族化合物的循环［１９］。而该样地开采期均为

２ａ，石油烃污染后强化了对该样地土壤微生物种群
的选择，有助于石油降解菌群的生长繁殖，刺激石油
降解菌产生多酚氧化酶。石油降解菌群的大量繁殖
加强对该样地石油烃 ＴＰＨｓ的生物降解，而降解过
程中产生的过氧化氢产生使得土壤石油降解菌生境

逐渐扩大，因此庆阳市中部的样地ＤＺＺ和ＴＣＸ不同
于其北部环县境内的样地ＦＪＣＸ和 ＱＺＺ。图３中与
环县境内的样地ＦＪＣＸ和ＱＺＺ相似性较高有关的土
壤环境因子只有土壤 ＴＰＨｓ（ｒ２ ＝０．５４４　８，ｐ ＝
０．００２），说明土壤石油烃含量是决定该样地不同于其
他样地的环境因子。纵观上述结果，影响陇东黄土高
原地区石油污染土壤的环境因子中，虽然土壤微生物
群落丰富度（Ｓ）（ｒ２＝０．２０８　３，ｐ＝０．０６４）、均匀度（Ｊ）
（ｒ２＝０．１９６　９，ｐ＝０．０９１）、速效钾含量（ｒ２＝０．２４７　４，

ｐ＝０．０５８）和海拔（ｒ２＝０．２０９　５，ｐ＝０．０８５）并未达到
显著水平，但庆阳市南低北高的地理特点和降雨量不
均及昼夜温差大等因素在本次研究中并未涉及，而上
述环境因子可能是解释环县境内样地ＦＪＣＸ和 ＱＺＺ
不同于庆阳市中部的样地ＤＺＺ和ＴＣＸ的原因，而这
些环境因素对陇东地区石油污染土壤的影响有待后

续分析研究。
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