
第 28 卷 第 1 期 陇东学院学报 Vol． 28 No． 1
2017 年 1 月 Journal of Longdong University Jan． 2017

文章编号: 1674-1730( 2017) 01-0067-06

陇东黄土高原地区石油污染土壤对
不同生物修复方式的响应

王金成1，2 ，井明博1，2 ，石国玺3 ，王国锋4 ，李东波1，2 ，

毛 宁1，2 ，贾海燕1，2 ，卜 婷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．中国科学院 西北高原生物研究所，青海 西宁 810008;

4．陕西师范大学 生命科学学院，陕西 西安 710062)

收稿日期: 2016-10-03
基金项目: 甘肃省科技支撑计划项目《陇东黄土高原地区石油污染土壤原位修复技术研究与示范》

( 1204FKCM173) ;甘肃省教育厅科技计划项目《陇东黄土高原石油污染土壤微生物群落动态分析及石油降解菌的筛选》
( 2014B －091) ;甘肃省庆阳市科技支撑计划项目《陇东黄土高原地区石油污染土壤原位修复研究》( GC2011 －16)
作者简介:王金成( 1985—) ，男，甘肃两当人，讲师，硕士，主要从事环境微生物学及分子微生物生态学领域研究。

摘 要:目的:为了分析比较不同生物修复方式对陇东黄土高原地区石油污染土壤的修复效果。方法:分
别采用土著微生物降解功能菌群修复( MＲ) 、陇东适生植物“金盏菊”修复( PＲ) 及两者的联合修复( M-PＲ)
3 种修复方式开展为期 121 天的原位修复实验，测定了土壤总石油烃含量( TPHs) 、土壤脱氢酶活性及其土
壤细菌群落遗传多样性等环境指标。结果: 经 121 天原位修复实验 M-PＲ 组 TPHs 降解率 ( 67． 29 ±
3． 67% ) 及脱氢酶活性( 40． 33 ± 1． 24μg·g －1·24h －1 ) 均为最高。PCＲ-DGGE分析结果显示: M-PＲ 组多样性
和丰富度指数均高于其他处理。NMDS排序结果显示，土壤 TPHs 含量高低是决定样地分异最大的环境因
子，其次为修复方式、土壤脱氢酶活性和丰富度指数。结论:上述结果说明如何有效降低土壤 TPHs含量以
及有效增加联合修复土壤根际微生物数量及多样性这是陇东黄土高原地区开展石油污染土壤修复的决定
性环境因素。
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Abstract: Objective: To contrast the remediation effect of different bioremediation patterns on crude-oil
polluted soil in eastern Gansu Province． Methods: Different bioremediation patterns including local micro-
bial functional agents ( MＲ) ，phytoremediation ( PＲ) and combined remediation ( M-PＲ) have been se-
lected in situ bioremediation of on crude-oil contaminated soil for 4 months． Total petroleum hydrocarbons
( TPHs) and soil dehydrogenase activity are investigated using conventional methods，and the genetic di-
versity of bacterial community is analyzed based on PCＲ-DGGE． Ｒesults: We found that a higher TPHs
degradation rate ( μM-P Ｒ = 67． 29 ± 3． 67% ) and increased soil dehydrogenase activity ( 40． 33 ±
1． 24μg·g － 1·24h － 1) are detected in M-P Ｒ group． As for the genetic diversity of bacterial communi-
ty，Patrick index and Shannon-Wiener index of M-PＲ group are significantly higher than that of other



groups，and the increased Pielou index is only detected in group of PＲ and M-PＲ compared with the CK
respectively． Moreover，Nonmetric nonmetric multidimensional scaling ( NMDS) showed that crude-oil
contaminated soil in Gansu province of the Loess Plateau are strongly affected by soil TPHs concentration
( r2 = 0． 9218) ，bioremediation pattern ( r2 = 0． 8607 ) ，and following-affected by Patrick index of soil
bacterial communities ( r2 = 0． 7064 ) ． Conclusion: All of the results mentioned above are conducive to
further understand the response of soil environmental factors on crude oil pollution，and offer background
information for the remediation of crude oil-contaminated soil in eastern Gansu Province．
Key words: crude-oil contaminated soil; bioremediation pattern; TPHs degradation rate; soil dehydro-
genase activity; the genetic diversity of bacterial community

石油污染土壤的微生物修复技术已成为当今环
保领域一种经济有效的污染治理技术，具有环境影
响小，无二次污染，最大限度降低污染物浓度等优
点［1］280 ;通过提供营养元素或改善微生物生长环境
条件来刺激土著微生物的生长从而加速石油烃的降
解［2］。而植物修复则利用植物富集持久性有机污染
物，进而通过植物代谢对其转化和矿化，同时植物根
际与土壤微生的共代谢可加速土壤中有机污染物降
解速率［3］。
虽然生物修复相比物理化学修复具有成本低、

不破坏土壤结构、无二次污染，可原位修复等优
点［4］，但微生物、植物发挥活性的条件相对苛刻［5，6］，
易受土壤理化性质等环境因子的影响［7，8］。陇东黄
土高原地区属生态脆弱区，气候干旱少雨，寒暑温差
大，土壤瘠薄，植被分布独特［3］2971。因此选择修复植
物应坚持“适生”的原则，即利用乡土物种应用于退
化生态系统的修复，并辅以当地土著石油降解功能
菌群来削弱土壤生态毒性。
为此，本研究以甘肃省庆阳市马岭镇陇东油区

污泥处理站油污土壤为研究对象，分别采用土著微

生物降解功能菌群修复( MＲ) 、当地适生植物“金盏
菊”修复( PＲ) 及两者的联合修复 ( M-P Ｒ) ，进行为
期 121 天的原位修复实验，监测了 3 种修复方式下
土壤总石油烃含量( TPHs) 、土壤脱氢酶活性及 3 种
土壤细菌群落遗传多样性等环境指标; 基于 Bray-
Curtis相异指数将所测定的 5 项土壤环境因子及 3
种不同处理方式拟合到 12 个油污样地的非度量多
维尺度( NMDS) 排序图上，旨在揭示陇东黄土高原地
区石油污染土壤对不同生物修复方式的响应，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
物修复提供技术参考。
1 材料与方法
1． 1 实验材料
供试土壤为甘肃省庆阳市马岭镇陇东油区污泥

处理站油污土壤，经实验测得供试石油污染土壤的
初始含油量为 3． 19% ( 即 31947． 86 ± 383． 37mg·
kg －1 ) ，远高于国家农业标准临界值 500mg·kg －1，风
干后过 10 目筛，土壤理化性质背景值见表 1。

表 1 供试土壤理化性质背景值

速效钾 / ( mg·kg － 1 ) 速效磷 / ( mg·kg － 1 ) 碱解氮 / ( mg·kg － 1 ) pH值 有机质 / ( g·kg － 1 ) 土壤容重 / ( g·cm －3 )

26． 41 ± 1． 62 41． 18 ± 2． 27 37． 19 ± 2． 19 8． 48 ± 1． 21 326． 24 ± 27． 54 1． 768 ± 0． 27

供试植物为金盏菊，品种为德国邦邦，源自陇东
学院生农科技园。供试菌剂源自甘肃省高校陇东生
物资源保护与利用省级重点实验室通过选择性培养
基和富集培养基［1］282自主筛选的石油降解菌。初步
鉴定为: 假单胞菌属 ( Pseudomonas ) 、芽胞杆菌属
( Bacillus) 、微球菌属 ( Micrococcus ) 、线菌属 ( Actino-
mayces) 、红球菌属( Ｒhodococcus) 和盐单胞菌属( Na-

tronococcus) 。
1． 2 实验场地设置及生物修复实验
原位修复实验位于甘肃省庆阳市庆城县马岭镇

陇东油区污泥处理场内，实验场地分 1 组空白区和 3
组试验区，每区成正方形( 1m × 1m) ，空白区未做任
何处理，实验区为 3 种不同生物修复方式实验区( 见
表 2) 。

表 2 生物修复实验不同处理方式

处理 1( CK) 处理 2( M Ｒ) 处理 3( P Ｒ) 处理 4( M-P Ｒ)

自然降解 微生物菌剂修复 植物修复(金盏菊) 微生物 －植物联合修复

根据王金成等 ( 2015 ) 的方法［1］283，通过计算将
扩大培养的菌液按 3% ( 3%的计算方法: 2 个实验区
×100cm ×100cm ×15cm ×1． 768g·cm －3 = 530400g =
530． 4kg，530． 4kg × 3% = 15． 91kg) ，约 16L 菌液( 每
组设 3 个平行实验，共计 48L菌液) 分为 6 份喷撒接

入已翻耕均匀的 2 号及 4 号试验处理区。3 号试验
区为金盏菊单独修复组，束沿内种植金盏菊幼苗 100
株，自然降雨提供水分。实验开始于 2014 年 5 月 14
日，结束于 2014 年 9 月 11 日，实验周期为 121 天，原
位修复实验结束后用四分法取样，除利用鲜土提取
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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。
1． 3 土壤脱氢酶活性及石油烃降解率测定
脱氢酶采用唐景春的分析方法［9］; 石油烃降解

率的测定采用重量法，其中土壤石油烃含量采用超
声 －索氏萃取 －重量法测定［10］

1． 4 土壤样品总 DNA 提取、PCＲ 扩增和变性凝胶
梯度电泳( DGGE)分析
采用土壤细菌基因组试剂盒 ( E． Z． N． A． TM Soil

DNA kit，OMEGA Company) ，提取土样细菌基因组总
DNA，于 －20℃保存。将提取的土样基因组总 DNA作
为 PCＲ的模板，PCＲ扩增过程中所用的引物见表 3。

表 3 细菌 16S rDNA及其 V3 区扩增的引物
名称 巢式 PCＲ扩增轮次 结合位点1 序列 5' － 3'
Bs-for
Bs-rev

Ｒun1
41 － 78 AGA GTT TGA TCC TGG CTC AG

1541 － 1522 AAG GAG GTG ATC CAG CCG CA
338F-GC2

518Ｒ
Ｒun2

338 － 358 GC-clamp-ACT CCT ACG GGA GGC AGC AG
518 － 535 ATT ACC GCG GCT GCT GG

注: 1．结合位点是相对于大肠杆菌; 2． 在 DGGE 分析中，引物 5' 端加入一个富含 GC 序列的 GC 夹子: CGC CCG CCG CGC GCG
GCG GGC GGG GCG GGG GCA CGG GGG G

采用巢式 PCＲ扩增目的片段。第一轮扩增反应
条件: 94℃预变性 4min，94℃变性 45s，61℃退火45s，
72℃延伸 1min，30 个循环; 72℃终延伸 10min。反应
体系为 20μL: 2μL 10 × PCＲ Buffer; 1μL MgCl2
( 25mmol·L －1 ) ; 0． 8μL dNTP( 2． 5mmol·L －1 ) ; 0． 4μL
PrimerⅠ( BS-for，10μmol·L －1 ) ; 0． 4μL PrimerⅡ( BS-
rev，10μmol·L －1 ) ; 1μL Taq 酶 ( 5u·μL －1 ) ; 1μL 模
板;补足灭菌双蒸水至 20μL。第二轮扩增以第一轮
PCＲ 扩增产物 16SrDNA 为模板，采用 Touchdown
PCＲ策略扩增 16S rDNA V3 区，反应条件为: 94℃预
变性 4min，94℃变性 45s，62℃退火 45s，72℃延伸
1min，之后每一循环降 0． 5℃，20 个循环; 94℃，45s，
56℃，45s，72℃，1min，10 个循环; 72℃终延伸 10min。
反应体系与第一轮 PCＲ相同。
采用 DcodeTM基因突变检测系统 ( Bio-Ｒad ) 对

16S rDNA V3 区扩增产物进行 DGGE 分析。电泳所
用聚丙烯酰胺凝胶浓度为 10%，变性梯度为 40% ～
60%。电泳条件为 60℃恒温下，70V 电泳 15h，银染

后凝胶成像分析结果。
1． 5 数据处理与计算
利用 SPSS 16． 0 和 Ｒ2． 15． 2 ( http: / /www． r-pro-

ject． org / ) 对数据进行处理分析，用 Origin8． 1 和
Ｒ2． 15． 2作图。为了阐述石油污染样地与土壤环境
因子间的关系，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 5 项土
壤环境因子及 3 种不同处理方式拟合到 12 个油污样
地的非度量多维尺度( NMDS) 排序图上，为防止样点
在各象限的分布上发生移位，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。12 个石油污染样地
矩阵及各影响因子数据集分别用 Bray-Curtis 与 Eu-
clidean距离表示［11］。
2 结果与分析
2． 1 原位修复过程中不同处理方式污油土样石油
烃降解率变化

图 1 原位修复过程中不同处理方式污油土样石油烃降解率( a) 及脱氢酶活性( b) 变化
( * 代表各处理间显著水平( Duncan，α = 0． 05) ，＊＊表示 P ＜ 0． 01，* 表示 P ＜ 0． 05，下同)
图 1( a) 为原位修复过程中不同生物修复处理方

式下污油土样石油烃降解率变化情况。各处理组油
污土样石油烃降解率差异达极显著水平 ( F =
184． 081 ＞ F0 ． 01，P ＜ 0． 01) 。在 121 天修复周期中 3
种处理组累计降解率分别达 39． 37 ± 2． 37%、43． 16

± 2． 94% 和 67． 29 ± 3． 67% ; 多重比较结果显示
( Duncan，α = 0． 05) ，相较于对照组，3 种处理方式均
明显提高了石油烃降解率( P ＜ 0． 05) ，M-P Ｒ 处理组
石油烃降解率明显高于其他各组( P ＜ 0． 05 ) ，且 MＲ
和 PＲ处理组间差异亦达显著水平( P ＜ 0． 05) 。
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实验结果如图 1( b) 所示，修复前油污土样中脱
氢酶活性仅为 17． 38 ± 0． 61μg·g －1·24h －1，远远低于
修复后土样。自然降解情况下，土壤中脱氢酶活性
为 18． 41 ± 0． 76μg·g －1·24h －1，而采用微生物菌剂修
复组( MＲ ) 的土壤中酶活性明显提高，达 26． 19 ±
1． 06μg·g －1·24h －1，金盏菊植物修复组( PＲ) 的土壤
中酶活性达 34． 31 ± 1． 47μg·g －1·24h －1。F 检验结
果显示，各处理组油污土样脱氢酶活性差异达极显
著水平( F = 419． 295 ＞ F0 ． 01，P ＜ 0． 01 ) 。多重比较
结果显示( Duncan，α = 0． 05) ，经 121 天原位修复，联
合修复组( M-P Ｒ) 土壤中酶活性达 40． 33 ± 1． 24μg·
g －1·24h －1，明显高于其他各组( P ＜ 0． 05) ，且 MＲ 和
PＲ处理组间差异亦达显著水平( P ＜ 0． 05) 。土壤脱
氢酶为石油烃降解过程中重要的参与酶，它能使被
氧化有机物的氢原子活化并传递其特定的受氢体，

促使石油污染物彻底氧化［3］2974。前人研究表明微生
物总数与土壤脱氢酶活性成正相关关系，土壤脱氢
酶的活性可以反映处理体系内活性微生物量及其对
有机物的降解效果和营养物质的转化速率［12］。本研
究中，2 号及 4 号实验区由于降解菌剂的投加使得区
域微环境微生物总数有所增加，有效改变了土壤微
生物群落结构及组成。而 3 号试验区种植金盏菊可

有效改善土著石油降解菌与植物根系分泌物的共代
谢［3］2974，扩大了土壤微环境中营养物质转化速率，进
而引起了土壤脱氢酶活性增加。上述结果说明在陇
东地区将乡土物种应用于退化生态系统修复，即选
择当地适生植物及土著石油降解功能菌群来削弱石
油烃污染土壤为可行之举。
2． 2 原位修复过程中不同处理方式污油土样细菌
群落遗传的多样性变化
本研究采用变性凝胶梯度电泳 ( PCＲ-DGGE) 技

术分析土壤细菌群落遗传的多样性，利用 3 种多样
性指标进行土壤细菌群落遗传多样性分析，即 Pat-
rick丰富度指数( S) : S =物种数，即条带数; Shannon-
Wiener多样性指数( H) : H = － ΣPi lnPi，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 = lnS) 。图 2 为原位修复过程中
不同生物修复处理方式污油土样细菌群落遗传多样
性 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细菌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［3］2975。

图 2 不同处理方式油污土壤微生物群落遗传多样性 PCＲ-DGGE指纹图谱及其图谱聚类
由图 2 可见随着原位修复的进行，两组处理与

CK相比，DGGE图谱在条带数目与亮度上均存在差
异。图 2 中 CK1 ～ 3 为陇东地区油污土壤中固有的
微生物类群，而这些微生物类群可能就是一些该区
土著石油烃降解菌。随着各处理修复时间延长，土
壤样品出现了一些起初没有的条带，如条带 a ～ l，可
能为菌剂的加入和金盏菊根际富集效应对固有土壤
微生物群落结构和组成的影响所致。其中修复后期

出现了条带 1、2 和 3，为之前其他处理均未出现的微
生物类型。如图 2 所示，随着原位修复时间的增长，
DGGE条带数相应增加，条带亮度有不同程度的提
高，说明 3 种处理均不同程度改善了土壤微生物的
群落结构和组成，土壤中微生物多样性变得更加丰
富，分布愈加均匀。
图 3反映了原位修复过程中不同生物修复处理方

式下污油土样细菌群落遗传多样性指数变化情况。F
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检验结果显示，3 种多样性指数在各处理间差异均达
极显著水平( FH = 23． 968 ＞ F0 ． 01，FJ = 13． 811 ＞ F0 ． 01，
FS =29． 632 ＞ F0 ． 01，P ＜ 0． 01) ，上述结果体现了不同
生物修复处理方式对油污土壤细菌群落多样性的影
响。多重比较( Duncan，α =0． 05) 结果显示，相较于对
照组，不同生物修复处理方式均明显提高了油污土样
Shannon-Wiener多样性指数、Pielou均匀度指数和 Pat-
rick丰富度指数 ( S) ( P ＜ 0． 05 ) ，且 M-P Ｒ 处理组
Shannon-Wiener多样性指数 ( H) 明显高于其他各组
( HM-PＲ =3． 61 ±0． 07) ( P ＜0． 05) ，且 MＲ( HMＲ =3． 23
±0． 72) 和 PＲ( HPＲ = 3． 41 ± 0． 49) 处理组间差异亦达

显著水平( P ＜0． 05) 。就 Pielou均匀度指数( J) 而言，
除 MＲ( JMＲ =0． 98 ± 0． 02) 处理组外( P ＜ 0． 05) ，其余
处理组( JPＲ = 0． 99 ± 0． 02，J M-PＲ = 0． 99 ± 0． 01，P ＜
0． 01) 均极显著提升 Pielou 均匀度指数。Patrick 丰富
度指数( S) 方面呈现出与 Shannon-Wiener多样性指数
相似的变化规律。上述结果说明 3种生物修复方式可
明显增加油污土壤区域微环境的土壤细菌数量和多样
性，随原位修复时间的延长各处理土壤细菌分布愈加
均匀，而微生物植物联合修复优势明显，因此在陇东黄
土高原地区开展石油污染土壤的生态修复应采用联合
修复方式。

图 3 原位修复过程中不同处理方式油污土样微生物群落遗传多样性指数变化
2． 3 原位修复过程中不同处理方式及环境因子的
非度量多维尺度( NMDS)排序
为了阐述不同处理方式下油污样地与土壤环境

因子间的关系，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 5 项土壤环境因子及 3 种不同处理方式拟
合到 12 个油污样地的非度量多维尺度( NMDS) 排序
图上，胁强系数 Stress = 0． 1154，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 88． 46%。

图 4 不同污染样地的非度量多维尺度( NMDS) 排序及其环境因子与各处理方式间关系
( 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; * 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)

如图 4 可见，12 个油污样地的 NMDS 分析结果
显示，由于土壤 TPHs 含量的显著变化 ( rTPHs

2 =
0． 9218，P = 0． 001) 而导致了 3 种生物修复处理方式
明显不同与 CK组，表现为 CK 组在 NMDS 排序图上
与其他 3 组较为分散。而 M-P Ｒ 组和 MP 与 PＲ 处
理组之间的分异主要与处理方式 ( r2 = 0． 8607，P =

0． 002) 和土壤脱氢酶活性有关 ( r2 = 0． 7451，P =
0． 012) 。此外，MP与 PＲ 处理组之间出现交互主要
与处理方式、土壤脱氢酶活性和土壤细菌群落变化
( r2S = 0． 7064，P = 0． 017; r2H = 0． 5213，P = 0． 026; r2J =
0． 3924，P = 0． 041) 有关，其中土壤细菌 Patrick 丰富
度指数最为相关，这表明增加油污土壤区域微环境
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中土壤微生物数量对于加速石油污染物的有效转化
至关重要。上述结果说明各处理方式对陇东地区油
污土壤均有明显的效果，如何有效降低土壤 TPHs 含
量是区域微环境中微生物和植物根际共代谢的决定
性因素，但微生物与植物联合修复方式相较其他单
独修复方式效果更佳。
3 结论
( 1) F检验结果显示，相较于对照组 CK，经 121

天原位修复 3 种处理方式均明显提高了石油烃降解
率，分别达 39． 37 ± 2． 37%、43． 16 ± 2． 94%和67． 29
± 3． 67% ; M-P Ｒ处理组石油烃降解率明显高于其他
各组( P ＜ 0． 05) ，且 MＲ 和 PＲ 处理组间的差异亦达
显著水平( P ＜ 0． 05) 。自然降解情况下土壤中脱氢
酶活性为 18． 41 ± 0． 76μg·g －1·24h －1，而 MＲ 和 PＲ
修复组的土壤中酶活性分别为 26． 19 ± 1． 06 和34． 31
± 1． 47μg·g －1·24h －1，M-PＲ 修复组土壤中酶活性达
40． 33 ± 1． 24μg·g －1·24h －1。上述结果说明在陇东
地区利用乡土物种应用于退化生态系统修复，即选
择当地适生植物及土著石油降解功能菌群进行原位
生物修复可明显降低土壤 TPHs含量，增加土壤脱氢
酶活性。
( 2) 基于 PCＲ-DGGE技术分析结果显示，相较于

对照组不同生物修复处理方式均明显提高了油污土
样 Shannon-Wiener多样性指数、Pielou 均匀度指数和
Patrick丰富度指数( S) ( P ＜ 0． 05) ，且 Patrick 丰富度
指数( S) 方面呈现出与 Shannon-Wiener 多样性指数
相似的变化规律，即 M-PＲ处理组 Shannon-Wiener 多
样性指数 ( H) 明显高于其他各组 ( HM-PＲ = 3． 61 ±
0． 07，SM-PＲ = 38． 34 ± 1． 04) ( P ＜ 0． 05 ) 。就 Pielou
均匀度指数( J) 而言，除 MＲ( JMＲ = 0． 98 ± 0． 02) 处理
组外，其余处理组( JPＲ = 0． 99 ± 0． 02，J M-PＲ = 0． 99 ±
0． 01，P ＜ 0． 01) 均极显著提升了 Pielou 均匀度指数。
上述结果说明 3 种生物修复方式可明显增加油污土
壤区域微环境的土壤细菌数量和多样性，随原位修
复时间的延长各处理土壤细菌分布愈加均匀，而微
生物植物联合修复优势明显。
( 3 ) 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 5 项土壤
环境因子及 3 种不同处理方式拟合到 12 个油污样地
的非度量多维尺度( NMDS) 排序图上，结果显示 3 种
处理样地在 NMDS 排序图上较为分散，说明各处理
间呈不同的响应模式;由于土壤 TPHs含量的显著变
化( rTPHs

2 = 0． 9218，P = 0． 001) ，导致 3 种生物修复处
理方式明显不同于 CK 组，表现为 CK 组在 NMDS 排
序图上与其他 3 组较为分散。而 M-P Ｒ 组和 MP 与
PＲ处理组之间的分异主要与处理方式( r2 = 0． 8607，
P = 0． 002) 和土壤脱氢酶活性有关( r2 = 0． 7451，P =

0． 012) 。此外，MP 与 PＲ 处理组之间出现交互亦与
处理方式、土壤脱氢酶活性和土壤细菌群落变化( r2S
= 0． 7064，P = 0． 017; r2H = 0． 5213，P = 0． 026; r2J =
0． 3924，P = 0． 041) 有关，其中土壤细菌 Patrick 丰富
度指数最为相关，这表明增加油污土壤区域微环境
中土壤微生物数量对于加速石油污染物的有效转化
至关重要。
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