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高浓度铀污染对农田土壤酶活性及微生物代谢的

短期影响

黄 森 1 陈晓明 1,2 张谷禹 1 黄佳丽 1 张莉丽 1 徐宇轩 1

1（西南科技大学生命科学与工程学院 绵阳 621010）
2（核废物与环境安全省部共建协同创新中心 绵阳 621010）

摘要 为了探究铀污染对农田土壤微生态的短期影响，本研究考察了4种参与土壤关键过程的酶活性（β-葡糖

苷酶、脲酶、磷酸酶和芳基硫酸酯酶），并通过Biolog EcoPlate技术分析了微生物代谢活性、碳利用能力和多样

性在短期（3 d、13 d、20 d）铀处理（0 mg/kg、50 mg/kg、200 mg/kg、500 mg/kg）下的变化。结果表明：除脲酶外，铀

污染抑制了其他3种土壤酶的活性，尤其是磷酸酶在20 d U500处理组中酶活性降低了75.9%；微生物代谢活

性也受到了铀污染的抑制作用，但随处理时间的延长抑制效果表现出下降趋势；微生物对Eco板中的6大类碳

源的利用能力均表现抑制作用，但微生物对氨基酸、碳水化合物和多聚物类碳源的利用能力在U50处理组中

与时间呈正相关；通过多样性指数和PCA分析发现，微生物多样性随铀污染的影响不大。因此，铀污染会抑制

农田土壤微生物的代谢活动，尤其是碳、磷、硫的循环过程，这也为农田土壤铀污染的生态修复工作提供了一

个方向。
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ABSTRACT To explore the short-term impact of uranium pollution on the microecology of farmland soil, this

study investigated the activities of four enzymes involved in key soil processes (β-glucosidase, urease, phosphatase,

and arylsulfatase) and analyzed the changes in microbial metabolic activity, carbon utilization capacity, and diversity

using Biolog EcoPlate under short-term (3 d, 13 d, and 20 d) uranium treatments (0 mg/kg, 50 mg/kg, 200 mg/kg,

and 500 mg/kg). The results showed that the activities of the three soil enzymes, except that of urease, were inhibited

by uranium pollution, especially phosphatase activity, which was reduced by 75.9% in the 20-day U500 treatment

group. In addition, microbial metabolic activity was inhibited by uranium pollution. However, the inhibition effect

showed a downward trend with the extension of the treatment time. The carbon metabolism capacity of

microorganisms was inhibited. By contrast, the ability of microorganisms to utilize amino acids, carbohydrates, and
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polymer carbon sources was positively correlated with time in the U50 treatment group. The results of diversity

indices analysis and sho principal component analysis wed little effect on the microbial diversity of uranium

contamination. Therefore, uranium pollution inhibited the metabolic activities of farmland soil microorganisms,

especially the carbon, phosphorus, and sulfur cycles. This study provides a direction for the ecological restoration of

farmland soil uranium pollution.

KEYWORDS Uranium pollution, Farmland soil, Soil enzymes, Biolog EcoPlate, Microbial diversity
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随着人类社会的快速发展，能源消耗的速度也

越来越快，对铀元素的需求也在不断增加。据世界

核协会报道，仅2020年全球铀消耗为6.824×107 kg，

国内的铀需求为9.834×106 kg。在铀矿开采过程中从

矿井排出的废水也含有镭等放射性核素，这些废水

将会无可避免地排放到地表，进而对当地土壤生态

和地下水系统造成破坏［1］，使土壤功能弱化［2-4］。土壤

具有维持植物生产力、维持或改善水和空气质量、

促进动植物健康等生态功能［5］，对生态系统平衡及

全球气候变化具有极其重要的意义。为此，评估污

染物对土壤生态的影响有助于探究工业化进程可

持续发展的解决方案［6］。

土壤酶活是土壤生态质量和生态功能的影响

因素之一［7］，它们的活性与土壤物理化学性质、微生

物群落结构、植被管理、演替、土地利用、气候和土

壤剖面深度有关。它可以非常敏感地响应土壤的质

量变化，土壤生态中微小的环境变化都可以在土壤

酶活中反映出来。酶活性可代表土壤中生化反应的

速率，这使它们成为生物活动、能量转移、污染物解

毒、重金属固定化、植物生产和物质循环的理想指

标［8］。Pankaj等［9］通过构建不同功能基因与其相应酶

活性的数学模型，发现土壤微生物群落功能基因丰

度可以预测碳降解酶活性的变化。Nicholas等［10］通

过测量干旱 10个月后土壤中 β-1，4-葡萄糖苷酶等

生物酶，得出了水势的变化可能从根本上改变热带

土壤的功能潜力和活动的结论。土壤中含有大量参

与碳、氮、磷、硫这4类主要营养元素循环的生物酶，

其中 β-葡糖苷酶、脲酶、磷酸酶和芳基硫酸酯酶活

性分别对应了4种循环的关键过程［11-12］，探究环境变

化对这 4类酶活性的影响，可在一定程度上从侧面

反映出土壤肥力随环境因子的变化关系。

微生物新陈代谢是其体内发生的所有生化反

应的总和，为微生物的生长、发育以及活动提供了

所需的能量。碳是构成生物体的最主要元素，所有

微生物都必须获得足够的碳源作为代谢底物以维

持其生长发育。Biolog EcoPlate技术正是基于微生

物对碳源的需求而设计的一种探究环境微生物群

落的方法，Eco板类似于常规的96孔酶标板，其底部

含有连接有四唑类显色物质的碳源，板内共包含31

种碳源（每种碳源具有3个重复），并被人为划分为6

大类（碳水化合物、酚酸、氨基酸、胺、羧酸和多聚

物），通过计算微生物对不同碳源的利用能力获得

环境微生物的代谢活性和群落多样性［13］。

本研究设计了一个铀污染土壤模拟实验，其中

铀处理浓度分别为 0 mg/kg、50 mg/kg、200 mg/kg

和500 mg/kg，并且在铀处理第3天、第13天和第20

天时分别采集土壤样品，考察其中 β-葡糖苷酶、脲

酶、磷酸酶和芳基硫酸酯酶活性的变化，通过

Biolog EcoPlate技术考察了铀污染对土壤微生物代

谢活性、碳利用能力和微生物多样性的影响，旨在

探究高浓度铀污染对农田土壤微生态的影响，并对

后期农田土壤的铀污染修复工作提供指导作用。

1 材料与方法

1.1 铀污染模拟小区的构建

模拟小区通过 3×7 个聚丙烯塑料制成的箱子

（长×宽×高=25 cm×25 cm×60 cm，未封顶）组成，铀

污染土壤为25 kg（干重）。

1.1.1 土壤采集点介绍

模拟小区中所使用的土壤采集于四川省绵阳

市涪城区青义镇附近农田（31°32′44″N，104°41′24″E），

采样点周边区域日照充足、植被丰富。土壤本体为

棕色土，其铀含量为0.133 mg/kg，pH为6.39，有机质

为20.775 g/kg，属于肥沃的农田土壤。

1.1.2 实验供土采集与预处理

用铁锹除去土壤表面植被后，挖取适量土壤自

然风干，随后过 2 mm 筛。随后向土壤中添加外源

铀，具体操作如下：取适量的硝酸铀酰（UO2（NO3）2·

6H2O，AR，北京华威瑞科）配置为 500 mL水溶液，

并仔细混入表层土中，为了比较低浓度和高浓度铀
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污染对土壤微生态影响的差异，具体的铀添加量为

0 mg/kg、50 mg/kg、200 mg/kg和 500 mg/kg（干土），

其中 0处理为对照组（即仅有 ddH2O），并分别记作

U0、U50、U200和U500。称取适量的硝酸铀酰，并配

置成500 mL的铀酰溶液，随后以喷雾的形式缓慢地

将铀酰溶液逐层加入至表层土中，混合均匀后便装

入模拟小区中，每个浓度的铀处理重复3次。将模拟

小区置于玻璃房内，并用空调将室内温度维持在

25 ℃，每天向每个小格中均匀撒入50 mL ddH2O，以

防止水分过度挥发。铀处理 3 d、13 d和 20 d时分别

用无菌采样器采集模拟小区中的土壤样品，样品

4 ℃保存并迅速测量。

1.2 土壤酶活性的测量

为了探究铀污染对农田土壤养分循环的影响，

选择了 4种参与土壤养分循环的关键酶活性，即 β-

葡糖苷酶（碳循环）、脲酶（氮循环）、磷酸酶（磷循

环）和芳基硫酸酯酶（硫循环）。其具体测量过程如

下：β-葡糖苷酶和磷酸酶活性由荧光法测得，即分别

以4-甲基伞形酮-β-D-葡糖苷为酶代谢、4-甲基伞形

酮-磷酸酯为底物，当底物被酶水解后会释放出4-甲

基伞形酮为产物，通过多功能全波长酶标仪在

360 nm波长激发后，能够在460 nm波长下检测出荧

光值，最后通过释放的荧光值计算出4-甲基伞形酮

的含量。酶活性表示为1 g干土在1 h内生成4-甲基

伞形酮的摩尔数［14］。脲酶测量的过程中使用尿素作

为其测量底物，反应 6 h后用苯酚钠-次氯酸钠测定

体系中的NH4
+的含量，脲酶的活性以1 g干土在6 h

内生成NH4
+的质量（mg）表示［15］。土壤芳基硫酸酯酶

则是通过对硝基苯基连接的底物进行测量，即以对

硝基苯基硫酸酯钾盐作为酶促反应底物［12］，在缓冲

液体系中反应1 h后测量体系中对硝基苯酚的生成

量，芳基硫酸酯酶的活性以1 g干土在1 h内生成的

对硝基苯酚的质量（mg）表示。

1.3 Biolog EcoPlate操作流程

Biolog EcoPlate技术主要是用于分析环境微生

物的代谢活性，通过微生物对不同碳源的利用能力

可分析环境微生物的代谢多样性指数，该技术对土

壤微生态研究有着重要意义。Biolog EcoPlate的具

体操作流程如下：向无菌三角瓶中称取 6 g新鲜土

样，并向其中加入 54 mL 无菌水（将土样稀释 10

倍），于 30 ℃ 120 r/min的恒温摇床中放置 30 min，

制得土壤悬液。随后用无菌水将土壤悬液稀释 100

倍，并移取稀释后的液体于 Biolog Eco 板中（每孔

150 μL，Biolog，美国），将含有土壤悬液的Eco板放

置 于 30 ℃ 恒 温 培 养 箱 中 ，每 隔 24 h 通 过

Microstation（Biolog，美国）测量其 590 nm 处吸

光值。

1.4 数据处理

Biolog EcoPlate 的数据计算、ANOVA 方差分

析、微生物多样性计算、PCA分析均由R语言完成，

数据可视化工作由R和Graph Pad 8共同完成。微生

物对不同类型碳源的利用能力、微生物群落多样性

和PCA分析均选择72 h的数据进行分析。

1.4.1 微生物代谢活性

Biolog EcoPLate 中每个微孔均含有一种链接

有四唑类显色物质的碳源，接种环境样本之后，微

生物以微孔中的碳源为底物进行新陈代谢，并且使

四唑类物质显色，代谢活性越高，颜色越深。通过分

光光度计读取不同时间的吸光度，可反映微生物的

代谢活性［13］。本研究中，微生物代谢活性由孔的平

均 颜 色 变 化（Average well color development，

AWCD，变量记为Awcd）表示，其含义是计算Eco板中

所有孔在 590 nm处吸光值变化的平均值，用公式

（1）计算。

Awcd =
1

31∑i = 1

31 (Ci - R ) （1）

式中：Ci为每孔在590 nm处的吸光值；R为对照孔在

590 nm处的吸光值；31表示Eco板中的31种碳源。

土壤微生物对每一类碳源的利用能力是通过

计算Eco板在每类碳源的Awcd值实现的，用公式（2）

计算。

Awcd =
1
n∑i = 1

n (Cm - R ) （2）

式中：Cm为每类碳源在 590 nm处的吸光值；n表示

Eco板中存在n种该类碳源。

1.4.2 微生物多样性

由Biolog EcoPlate技术计算的微生物碳代谢能

力可以从一定程度上研究微生物代谢多样性，众多

学者以此为基础推导出一系列用Eco板数据计算微

生物群落多样性的公式，其中应用非常广泛的包括

Shannon-Wiener多样性指数（H′）［16］、Shannon均匀度

指数（E）［17］和 Simpson 多样性（D）［18］，用公式（3）~

（6）计算。
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H' = ∑Pi∙lnPi （3）

E =
H'
lnS

（4）

D = 1 - ∑Pi
2 （5）

Pi =
Ci - R

∑(Ci - R )
（6）

式中：S表示Eco板中碳源总数（31）。

2 结果与分析

2.1 铀污染对土壤酶活性的影响

β-葡糖苷酶、脲酶、磷酸酶和芳基硫酸酯酶等4

种土壤酶的活性对土壤养分循环过程中都具有关

键的作用，其酶活性对土壤生态具有重要意义。铀

污染对其酶活性的影响如图 1所示，对照组的酶活

性在不同处理时间均出现了显著性差异，这表明在

铀处理过程中还存在其他环境因子对土壤酶活性

造成了一定的影响。铀污染对 4种酶活性均产生了

一定的影响，但 4种酶对铀污染的响应方式却存在

一定差异。

β-葡糖苷酶活性在不同铀处理下均受到了抑制

作用，在第 20 天时受抑制程度达到最大（43.7%~

67.7%）。脲酶活性在 3个铀处理周期中对铀污染的

响应方式变化较大，其活性在第13天时与铀处理浓

度表现为极显著的负相关（p<0.001），而在第 3天、

20天时，铀污染则显著促进了脲酶活性（p<0.05）。

磷酸酶则在第3天时，U50处理组促进了其酶活性，

其他处理组则对酶活性表现为抑制作用。在第13天

时，各处理组未与对照组表现为显著性差异，当时

间延长至20 d时，则所有处理组均对磷酸酶活性具

有显著的抑制作用，尤其是U500处理组使其活性

降低了 75.9%。同时期内各处理组的芳基硫酸酯酶

活性差异不大（≤20.8%），在第3天时，U50处理组具

有显著的促进作用，而在第13天、第20天时芳基硫

酸酯酶活性均受到铀污染的抑制。

图1 铀污染对土壤酶活性的影响：(a) β-葡糖苷酶；(b)脲酶；(c)磷酸酶；(d)芳基硫酸酯酶；
同时间段内图柱上方不同小写字母表示不同处理组间的显著性差异(p<0.05)

Fig.1 Effects of uranium pollution on soil enzyme activity: (a) β-glucosidase; (b) urease; (c) phosphatase; (d) arylsulfatase;
different lowercase letters above the bars in the same time period indicate significant differences among

different treatments (p<0.05)
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2.2 铀污染对土壤代谢活性的影响

为了探究铀污染后土壤微生物代谢活性的整

体变化，通过Biolog EcoPlate技术对土壤样品进行

了分析。结果如图2所示，土壤微生物在Eco板中的

生长过程总体呈现出“S”型曲线，其中 0~24 h是微

生物生长的适应期，由于土壤悬液中的微生物数量

较少，同时微生物还需要适应Eco板中的生长环境，

故而在适应期阶段的微生物代谢速度比较缓慢。

24~96 h则是土壤微生物的对数生长期，这一阶段的

特征是营养物质充足、微生物数量呈指数倍增长，

故而微生物的代谢速率最快。在Eco板中培养 96 h

之后，由于Eco板孔内的营养物质被逐渐耗尽，微生

物内部竞争加剧，导致微生物的生长也进入了平台

期和衰亡期，微生物代谢也开始不断降低。

在第3天时，Awcd值在0~24 h内的斜率大于第13

天、第 20天的斜率，表明该阶段内微生物代谢速率

较高。同时，U50 处理组在第 3 天时的土壤样品中

Awcd值在平衡后仅为 1.29，显著低于其他土壤样品

（1.47~1.74），表明微生物代谢活性受到铀污染的抑

制作用。但随着铀处理时间的延长，其抑制效果不

断降低，直至第20天时，U50处理组中平衡后的Awcd

值达到了1.58，并显著高于其他处理组，表明在该条

件下微生物代谢活性受到了铀的促进作用。

2.3 微生物碳利用能力对铀污染的响应

Biolog EcoPlate中共有 31种碳源，根据这些碳

源的结构和性质相似性，它们又被划分为6大类，分

别是碳水化合物类、羧酸类、胺类、氨基酸类、酚酸

类和多聚物类。通过计算微生物对数生长期中 6大

类碳源的Awcd值，则可以在一定程度上了解微生物

群落对不同碳源利用能力的变化。结果如图3所示，

在本研究中土壤微生物对胺类物质的利用能力在

绝大多数情况下都显著高于其他碳源物质，对酚酸

的利用能力则均为最低。在U50处理组中，微生物

对氨基酸、碳水化合物和多聚物的利用能力随铀处

理时间而不断提升，而碳水化合物在U500处理组

中则有完全相反的变化趋势。在第3天时，微生物对

Eco板中 6大类碳源的利用能力均受到了显著的抑

制作用，并显著低于其他铀处理组。在第20天时，铀

处理组中微生物对多聚物类碳源的利用能力随浓

度上升而降低，但均高于对照组。

图2 铀污染对土壤微生物代谢活性的影响，铀处理：(a) 第3 天；(b) 第13 天；(c) 第20天
Fig.2 Effects of uranium pollution on soil microbial metabolic activity, the (a) 3rd; (b) 13th; and (c) 20th days of uranium treatment
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图3 铀污染对土壤微生物碳代谢能力的影响，铀处理：(a)
第3天；(b)第13天；(c)第20天；同组图柱上方不同小写字母

表示不同处理间差异显著(p<0.05)
Fig.3 Effects of uranium pollution on soil microbial carbon

metabolism capacity: the (a) 3rd; (b) 13th; and (c) 20th
days of uranium treatment；different lowercase letters above

the columns in the same group indicate significant differences
among different treatments (p<0.05)

2.4 铀污染对土壤微生物群落多样性的影响

土壤微生物代谢多样性是反映土壤肥力和生

态功能的重要指标，通过微生物对不同碳源利用情

况计算得到的微生物多样性指数如表 1所示。首先

这 3 个多样性指数表现出了极显著的相关性（p<

0.001），在不同处理组中它们均表现出一致的变化

趋势。在整个研究中，土壤微生物群落多样性均未

出现较大幅度的变化，其中Shannon-Wiener多样性

和 Shannon 均匀度指数的变化幅度均为 4.6%，而

Simpson指数的变化幅度仅为 0.8%。U50处理组的

微生物群落多样性指数在第 3天时受到了抑制作

用，且显著低于其他处理组（p<0.05），而在第 20天

时却并未与对照组表现出显著性差异（p>0.05）。

2.5 土壤微生物碳代谢能力的主成分分析

为了解铀污染浓度和时间对土壤微生物群落

的影响，使用主成分分析法对土壤微生物在72 h的

碳代谢能力进行深度分析。对微生物碳利用能力进

行主成分分析后，共得到6个主成分，其中前两个主

成分各自的方差贡献率分别为 51.4%和 23.5%。对

前两个主成分进行可视化分析的结果如图4所示。

表表1 铀污染对土壤微生物群落多样性的影响铀污染对土壤微生物群落多样性的影响
Table 1 Impact of uranium pollution on the diversity

of soil microbial communities

处理时

间 / d

Time

3

13

20

铀处理浓度

/ (mg·kg−1)

Concentration

0

50

200

500

0

50

200

500

0

50

200

500

H'

3.30±0.00a

3.17±0.01b

3.30±0.00a

3.30±0.00a

3.23±0.01b

3.23±0.00b

3.22±0.00b

3.29±0.01a

3.29±0.00ab

3.31±0.00a

3.32±0.00a

3.27±0.03b

E

0.96±0.00a

0.92±0.00b

0.96±0.00a

0.96±0.00a

0.94±0.00b

0.94±0.00b

0.94±0.00b

0.96±0.00a

0.96±0.00ab

0.96±0.00a

0.97±0.00a

0.95±0.01b

D

0.96±0.00a

0.96±0.00b

0.96±0.00a

0.96±0.00a

0.96±0.00b

0.96±0.00b

0.96±0.00b

0.96±0.00a

0.96±0.00a

0.96±0.00a

0.97±0.00a

0.96±0.00a

注：同列数据中不同小写字母表示存在显著差异（p<0.05)。
Note: different lowercase letters in the same column represent‐
ed significant difference (p<0.05).

图4 土壤微生物碳代谢能力的主成分分析
Fig.4 Principal component analysis of soil microbial carbon metabolism capacity
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3 讨论

3.1 微生物代谢活动对土壤铀污染的响应

铀污染对生态环境不仅存在化学毒性（重金属

污染），还存在一定的放射性毒性［19］。本研究结合土

壤酶活性及Biolog EcoPate技术分别从“点”和“面”

的角度探究了铀污染对土壤微生物代谢活动的影

响。结果表明，微生物的整体代谢活性受到铀污染

的抑制作用，土壤酶活性同样遭受了抑制作用（图

1、图 2）。这说明在高浓度铀污染的早期，土壤微生

物的整体代谢活性会受到一定的抑制作用，该现象

与前人的研究结果具有一致性。例如，Stefanowicz

等［20］的研究结果表明，重金属污染对土壤微生物生

物量、酶活性等代谢活动产生了负面影响。

Mukherjee等［19］发现微生物为了抵抗铀的放射性污

染，会在铀胁迫的 15 min 内，大量降解其体内的

RNA，并且使转录和翻译过程终止，然而在1 h之后

细胞体内的RNA恢复了铀处理前的水平。这一系列

的连锁应对机制均会使微生物的代谢活动处于一

个上下波动的情况，但仅在极短的时间内会出现这

种变化。因此，有学者认为铀污染对微生物的影响

主要是取决于化学毒性，而不是放射性毒性［21］。

在环境因子突然发生剧烈变化时，微生物活动

和代谢过程对环境胁迫十分敏感［22］，原本相对稳定

的土壤微生物群落难以快速适应当前的环境变化，

导致微生物体内的功能紊乱、蛋白质变性或细胞膜

被破坏，同时重金属还能与细胞表面结合并影响微

生物的物质交换过程［23］，进而导致微生物代谢缓

慢、休眠，甚至是死亡，从而导致整体代谢水平降

低。另外绝大多数重金属离子能与生物酶的活性中

心相结合，并降低酶活性［24］。例如，铀元素可抑制呼

吸过程中的氧化磷酸酶活性，减少烟酰胺腺嘌呤二

核苷酸和三磷酸腺苷的产生，从而影响细胞的生命

活动。高浓度重金属污染通过以上两种方式作用于

土壤微生物，使微生物的整体代谢活性在污染早期

受到了严重的抑制［25］。在放射性污染环境中，电离

辐射可能会导致DNA序列断裂［26］，使得DNA复制

发生错误，并进一步影响微生物的转录和翻译过

程。另外，蛋白质作为一种生物大分子物质，电离辐

射还可能会诱导蛋白质的表达、活性、氧化还原能

力发生变化［27］。但对于铀尾矿周边环境而言，铀的

放射性污染程度较低［28］，微生物可在短时间内完成

自我修复。

随着铀污染时间的延长，微生物的整体代谢活

性具有恢复的趋势（图 2），但具体代谢活动之间的

差异性不断增大（图 1、图 3）。该现象也证实了土壤

微生物即便在如此之大的污染环境中仍具有较强

调节作用，这对土壤实现其生态功能具有十分重要

的意义。土壤中拥有数量庞大、种类繁多的微生物，

这些微生物在基因或功能层面具有复杂的冗余现

象［29］，使得土壤生态在长期遭受外界环境胁迫时，

能在微生物的协助下不断恢复生态功能［30］。虽然微

生物能使土壤代谢整体上得到恢复，但不同的微生

物对重金属污染的适应能力、具体的代谢活动必然

存在较大的差异。因此，导致土壤整体代谢在恢复

的过程中各种土壤过程的变化趋势会出现较大的

差异性。

3.2 短时环境胁迫对土壤微生物多样性的影响

微生物多样性指数分析和 PCA主成分分析结

果均表明（表1、图4），在短期铀污染环境中，土壤微

生物多样性未发生较大变化。该现象与大多数现有

研究结果都相反。Yan等［31］对北山县铀尾矿分析后

发现放射性核素和重金属污染降低了当地的微生

物群落多样性。Zeng等［32］的研究结果也表明，铀污

染降低了污泥中的细菌丰富度。然而本研究中微生

物群落多样性未出现较大的变化。首先，本研究使

用的背景土中有机质含量较高，有大量的研究表

明，土壤有机质能够提升土壤微生物对重金属污染

的抗性；Nwuche等［33］通过模拟实验发现，植物基质

能够提升使微生物抵抗重金属污染；Yu等［34］则通过

对不同性质的土壤分析后，发现土壤有机质可抵消

重金属对酶活的毒性效应；在营养物质充分的环境

中，土壤微生物对重金属污染的耐受性更强［20，35］，因

此土壤微生物多样性受重金属污染的影响较低。其

次，因为铀污染处理的时间较短，土壤中原有的微

生物群落结构还未发生较大的改变；Frossard等［36］

的研究结果表明，短期（30 d）汞污染未对土壤细菌

和真菌的群落结构造成影响；土壤重金属胁迫使微

生物产生耐受性需要在数月内才能完成，而土壤微

生物形成稳定的群落结构则可能需要数年时间［37］；

因此，需要在适当范围内延长观测时间（以月或者

年作为观察单位），用以明确铀污染对土壤微生物

多样性的影响。最后，Biolog EcoPlate技术仅在微生

物的整体代谢层面考察了土壤微生物的变化，不能

深入地考察铀污染对微生物群落结构和功能的影

响，为此，可结合宏基因组测序等前沿技术对其进
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行深层次的研究。

4 结论

本研究通过土壤酶测定技术和Biolog EcoPlate

微平板技术考察了铀污染对农田土壤微生物代谢

的短期影响。结果发现：铀污染对β-葡糖苷酶、磷酸

酶和芳基硫酸酯酶均表现出较强的抑制作用，而脲

酶则仅在第 13天时表现出较强的抑制作用，在第 3

天和第20天时则表现为促进作用。铀污染抑制了土

壤微生物的代谢活性，但随时间的延长，抑制效果

逐渐降低。其中，胺类物质是Eco板中的优势碳源，

铀污染对 6大类碳源均表现出了抑制作用，然而微

生物对氨基酸、碳水化合物和多聚物类碳源的利用

能力在U50处理组中随处理时间的延长而升高。与

众多观点不同的是，根据多样性指数和PCA分析发

现，土壤微生物多样性受铀污染的影响甚微。因此

后续研究中需进一步延长铀处理时间并结合宏基

因组测序技术，更深入地探讨长期和短期铀污染对

土壤微生态的影响，可用于从生态学的角度指导后

期铀污染土壤的修复工作。
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