
摘 要：为查明环丙沙星高、低累积菜心根际消除环丙沙星（CIP）高低差异的微生物学机理，通过室内土壤盆栽实验，研究了这两种
菜心根际土壤中酶活性和微生物学特征差异。结果表明：种植高、低累积菜心均促进土壤 CIP的消除，在高污染水平时，高累积菜心
对土壤 CIP的消除效果显著高于低累积菜心，其降解率分别为 48.7%和 39.4%（P<0.05）；高累积菜心根际土壤的可培养细菌数量和
细菌群落结构多样性与丰富度（尤其含 CIP特异降解菌 Beta proteobacteria的相对丰度），以及过氧化氢酶和脲酶活性均显著高于低
累积菜心。研究结果初步揭示了高累积菜心根际去除 CIP能力更强且体内吸收累积 CIP更多这一初步机理。
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Variations in rhizosphere enzymatic activities and microbiological characteristics between high and low
ciprofloxacin accumulation cultivars of Brassica campestris L.
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Abstract：The rhizosphere microecology plays a key role in uptake and accumulation of pollutants in plants. The variations in rhizosphere
enzymatic activities and microbiological characteristics between high and low ciprofloxacin（CIP） accumulation cultivars of Brassica
campestris L. were investigated using pot experiments to expound the microbiological mechanism of variations in removal of CIP in the rhi原
zosphere of the two cultivars. Results showed that cultivation of both the cultivars significantly enhanced the degradation of CIP in soil. At
high CIP level, the removal efficiency of CIP in the rhizosphere of the high accumulator（48.7%）was significantly higher than that of the low
accumulator（39.4%）（P<0.05）. The amount of cultivable bacteria; the richness and evenness of the soil bacterial community, especially the
Beta proteobacteria-containing CIP-degrading bacteria; and the activities of catalase and urease in the rhizosphere of the high accumulator
were significantly higher than those of the low accumulator. These results preliminarily revealed the mechanism of higher bioconcentration
and removal of CIP in the rhizosphere of the high CIP accumulation cultivar.
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环丙沙星（Ciprofloxacin，CIP）是典型的喹诺酮类

抗生素，被广泛应用于人类医疗和畜牧业中[1]，从而大
量进入环境，在土壤和农产品（尤其是蔬菜）中普遍检

出，检出量可达数个 mg·kg-1 [2-5]，严重威胁农产品质量
安全和人体健康[6]。植物对抗生素的吸收累积存在显
著的品种差异[4，7-8]，筛选和种植污染物低积累作物品
种是有效利用污染土壤进行生产并保障农产品质量

安全的重要策略，近年来受到广泛关注[9]。我们筛选获
得的高、低吸收积累 CIP的菜心品种，即油青四九菜
心（高积累型菜心，SJ）和油绿粗苔菜心（低积累型菜
心，CT），二者在不同浓度水培或土培条件下，地上部
（即可食部）CIP含量差异为 2.1~10倍[10-11]，但这种差
异的机理尚未明确。

根际是受植物根系活动影响最强烈的动态微域，

也是污染物与植物相互作用的重要场所[12]。目前，针
对作物不同品种根际微生态特征（如土壤酶活性、微

生物丰富度、多样性等）的研究偏向于其对植物生理

生化过程的影响[13-17]，而对有机污染物积累差异影响
的研究尚鲜见报道。土壤酶在土壤的各种生物化学过

程中起着关键的作用，相应酶活的变化反映了某种物

质在土壤中的转化情况。土壤微生物活性与蔗糖酶、

脲酶、磷酸酶和过氧化氢酶活性息息相关，其中土壤

过氧化氢酶可促进过氧化氢自由基分解，是保障生物

体免受毒害的主要抗氧化酶，其活性的大小反映了土

壤微生物活性被抑制程度的差异；而脲酶作为土壤中

氮素循环的关键酶，其活性反映土壤有机态氮向有效

态氮的转化能力[18]。环丙沙星作为含氮杂环喹啉羧酸
类有机化合物被土壤微生物作为能源参与代谢，脲酶

活性的大小反应了土壤中 CIP被转换的差异。为此，
本文以 CIP高、低累积菜心为研究对象，研究二者在
CIP 胁迫下根际土壤中微生物数量特征（细菌、真
菌）、微生物群落结构多样性特征、土壤酶活性（脲酶、

过氧化氢酶）特征及其与 CIP降解与吸收累积的关
系，以期从根际微生态特征差异角度，初步揭示菜心

不同品种吸收累积 CIP差异的机理。
1 材料与方法

1.1 供试材料
供试植物：CIP高、低累积菜心（即油青四九菜心

和油绿粗苔菜心）均购自广东省农业科学院蔬菜研究

所，发芽率均在 95%以上。
供试土样：供试土壤为采自华南农业大学实验农

场的玉米地土壤，风干后，过 2 mm筛备用。其基本理

化性质：pH 7.09，有机质、总氮、总磷含量分别为 48.6、
4.19、1.03 g·kg-1，未检出 CIP。

实验试剂：环丙沙星，其分子式为 C17H18FN3O3，分
子量为 331.35，在水中易溶，在甲醇中微溶，在乙醇中
不溶；在 25益下的疏水常数实验值（lg Kow）藻为-1.698 9；
购自德国 Dr. Ehrenstorfer公司，纯度>98%。乙腈、甲
醇（色谱纯）购自 Sigma公司。硝酸镁、氨水、乙酸、苯
酚、丙酮、甲醇、乙醇、次氯酸钠、牛肉膏、蛋白胨、琼脂

条、孟家拉红、EDTA、氯仿等其他试剂均为分析纯，
购自广州化学试剂有限公司，实验用水为去离子水。

1.2 实验方法
1.2.1 盆栽实验设计

将不同浓度 CIP水溶液（5、20、80 mg·kg-1）加入
供试土壤，采用逐步梯度稀释法对供试土样进行制

备。即先将不同浓度 CIP水溶液混于 10%的供试土
样，搅拌均匀，再将此 10%的供试土样混于剩余的
90%供试土样，搅拌均匀，制备获得含 3 个不同 CIP
浓度的污染土壤。在正常水分条件下（最大田间持水

量的 60%）平衡、老化 15 d，测定其 CIP 浓度分别为
2.94、10.84 mg·kg-1和 67.11 mg·kg-1，记作低、中、高
CIP污染处理，其中低污染相当于 CIP一般环境浓
度，中、高污染则相当于长期大量施用粪肥的重污染

区浓度[19]。另以未添加 CIP土壤作为空白处理。以瓦
盆（底内径 15 cm，顶内径 23 cm，高 25 cm）分别种植
CIP高累积品种（SJ）和低积累品种（CT），每盆装土 2
kg，种植 2 株菜心，以未种植菜心处理为对照（记作
NP）。种植实验在暨南大学玻璃温室中进行，各浓度
处理均设置 4个平行，以尿素（100 mg·kg-1）、磷酸二
氢钾（80 mg·kg-1）、氯化钾（100 mg·kg-1）作为基肥。种
植过程中视土壤干湿情况，加入一定量去离子水。待

菜心成熟后（约 50 d左右），以抖落法收集根际土壤，
进行各项指标测定。

1.2.2 土壤 CIP含量测定及质量控制
根据课题组前期建立的方法测定土壤 CIP含量[20]。

为保证实验质量，每间隔 10个样品分别测定土壤基质
加标样及其平行样各 1次。CIP加标回收率在 85%~
110%之间，平行样标准偏差小于 10%，CIP的检出限
为 0.02 滋g·kg-1。
1.2.3 可培养细菌、真菌数量及土壤酶活性测定

以系列稀释平板法培养测定高、低累积菜心根际

土壤中可培养微生物（细菌和真菌）的数量，同一土壤

样品接种 3个连续稀释度，各处理重复 3次，其中细
菌采用牛肉膏蛋白胨培养基培养 2 d，真菌采用马丁
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氏培养基（每升培养基含 3.3 mL 1%孟加拉红溶液和
3 mL 1%链霉素）培养 4 d，培养结束后以菌落计数器
计数，单位为 CFU·g-1。土壤过氧化氢酶和脲酶分别采
用紫外分光光度法和靛酚蓝比色法测定[21]，前者以 30
min内消耗 0.1 mol·L-1高锰酸钾的含量（mL·g-1）表示
其活性，后者以 24 h 内生成氨态氮的含量（NH3-N，
mg·g-1）表示其活性。
1.2.4 土壤细菌群落结构 DGGE及克隆测序分析

采用 PCR-DGGE及克隆测序方法分析土壤细菌
群落结构多样性，具体方法为：以 E.Z.N.A. Soil DNA
Kit（USA）试剂盒提取土壤总 DNA，以其为模板，并采
用通用引物 GC-341F（5忆CGCCCGCCGCGCGCGGC-
GGGGGGCGGGGGCACGGGGGGCCTACGGGAGGCA-
GCAG-3忆）和 534R（5忆ATTACCGCGGCTGCTGG-3忆）
（SANGON，China）进行 PCR扩增，扩增反应体系（50
滋L）为 DNA模板 8 滋L；Buffer 5 滋L；Mg2+ 4 滋L；dNTP 4
滋L；引物各 1.5 滋L；Taq酶 0.4 滋L；去离子水补足至
50 滋L；扩增反应程序为 94 益变性 7 min，94 益变性
45 s，52 益退火 45 s，72 益延伸 45 s，35个循环，72 益
延伸 10 min，4 益保存。PCR反应产物长度约 230 bp，
采用 DGGE-1B驰顺变性梯度凝胶电泳系统对其进
行 DGGE分析，其中聚丙烯酰胺凝胶浓度为 10%，变
性剂浓度为 40豫~60豫，每孔上样量为 20 滋L，电泳电
压为 80 V，温度 60 益，电泳时间 11 h；电泳结束后，以
SYBR GREEN I核酸染料染色，以 Quantity one 软件
照相、获取凝胶图像并进行数字化分析。对特异条

带进行切胶回收，以 341F和 534R为引物进行二次
扩增，所得产物采用康为世纪克隆试剂盒进行克隆

测序。测序结果在 NCBI数据库中进行比对和同源
性分析。由于胶孔数量限制，将同一处理的 3 个重
复 PCR扩增产物混合后再进行 DGGE电泳分析。
1.3 数据分析

采用 Excel 2010统计数据及绘制图表，用Quan原
tity One软件计算 DGGE获得的条带强度、多样性指
数等，采用 SPSS 19.0进行统计分析，其中多样性指数
（H忆）和均匀度指数（E）的计算公式分别为：

H忆=-撞Pi lnPi，式中 Pi =Ni /N
E=H/Hmax

式中：Pi为样品中第 i种个体的比例；H 为实际观察
的物种多样性指数；Hmax为最大的物种多样性指数，
Hmax=lnS，S为群落中的总物种数。

实验结果以平均值依标准偏差表示，差异显著水
平为 P<0.05。

2 结果与分析

2.1 土壤 CIP残留浓度差异
盆栽实验结束后，高、低累积菜心根际土壤中

CIP浓度均低于未种植处理（表 1），表明种植菜心有
利于土壤 CIP的降解。高、低累积菜心在低、中污染处
理土壤中 CIP残留差异不显著，但在高污染时，前者
显著低于后者，CIP的降解率分别为 48.7%和 39.4%，
表明高积累菜心根际土壤 CIP更易被降解。

2.2 土壤可培养细菌、真菌数量差异
随着 CIP污染水平的上升，各处理土壤可培养细

菌、真菌数量呈下降趋势（图 1），这与 CIP对微生物
的抑制作用有关。两种菜心根际土壤中可培养细菌数

量显著高于未种植菜心土壤，而可培养真菌数量则显

著低于未种植菜心土壤，说明种植菜心有利于细菌生

长，但不利于真菌生长。高累积菜心根际土壤可培养

细菌数量在高污染水平下显著大于低累积菜心，其他

处理则差异不显著。高累积菜心根际土壤真菌数量总

体小于低累积菜心，但差异不显著。

2.3 土壤细菌群落结构差异
采用 PCR-DGGE法研究各处理土壤细菌群落结

构差异。在不同 CIP处理下，高、低累积菜心根际土壤
细菌群落条带均明显高于未种植菜心土壤（图 2），说
明种植菜心有利于土壤细菌丰富度的提高。高、低累

积菜心根际土壤细菌群落条带数均随 CIP污染水平
上升而明显下降（24~36条）（表 2），而未种植菜心土
壤细菌群落条带数变化不大（23~26条）。低累积菜心
根际土壤细菌群落条带数在 CIP低污染水平时高于
高累积菜心，而在 CIP中、高污染水平时低于高累积
菜心。应用 Quantity One 软件对图谱进行数字化分
析，计算出各处理土壤细菌的各群落多样性指数（表

表 1 各处理土壤中环丙沙星含量（mg·kg-1）
Table 1 Ciprofloxacin in soil in different treatments（mg·kg-1）

注：NP-未种植菜心，CT-低累积菜心，SJ-高累积菜心；ND-未检
出；同一列数据中含有相同字母者差异不显著（P>0.05）。下同。

Note：NP-Non-planting，CT-Low accumulator，SJ-High accumulator，
ND-Not Detected. The same letters indicate non-significant difference at
5% level in same column data. The same below.

处理 空白 低污染 中污染 高污染

NP ND 0.92依0.06b 7.58依0.19b 42.22依3.76b
CT ND 0.82依0.08ab 4.05依0.22a 40.64依1.02b
SJ ND 0.63依0.14a 4.46依0.80a 34.40依2.58a
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NP-未种植菜心，CT-低累积菜心，SJ-高累积菜心；同一处理中
含有相同字母者差异不显著（P>0.05）。下同

NP-Non-planting，CT-Low accumulator，SJ-High accumulator.
The same letters indicate non-significant difference at 5% level

in same treatment. The same below
图 1 各处理土壤可培养细菌和真菌数量

Figure 1 Colony forming units of cultivable bacteria and
fungi in different treatments

图 2 各处理土壤细菌群落 DGGE图谱
Figure 2 Profile of DGGE for different treatments

图 3 各处理土壤细菌群落多维尺度分析
Figure 3 Profile of NMDS for different treatments

2）。各 CIP污染水平下，高、低累积菜心根际土壤细菌
的多样性指数和丰富度指数总体均高于未种植处理。

高积累菜心根际土壤细菌多样性指数和丰富度指数

在 CIP低污染水平时均略低于低积累菜心，而在 CIP
中、高污染水平时均高于低积累菜心，说明在 CIP胁
迫下（尤其高污染水平胁迫下）高积累菜心根际土壤

细菌群落的丰富度和多样性更高，这一结果与可培养

细菌结果一致。进一步采用多维尺度分析（NMDS）发
现（图 3），空白及低 CIP污染水平胁迫下，各处理土
壤细菌群落均落在相近区域，在中、高污染水平时，各

处理土壤细菌群落均分散在不同区域，说明 CIP低污
染水平胁迫下各处理土壤细菌群落结构差异较小，而

在 CIP高污染水平胁迫下，两种菜心根际土壤以及未
种植菜心土壤三者之间的微生物群落结构存在显著

表 2 土壤细菌群落结构 DGGE多样性指数
Table 2 The analysis of bacterial community diversity indexes by DGGE profiles

处理
多样性指数（H） 丰富度指数（条带数） 均匀度指数（E）

空白 低污染 中污染 高污染 空白 低污染 中污染 高污染 空白 低污染 中污染 高污染

NP 3.21 3.37 3.32 3.18 23 26 26 26 0.89 0.91 0.90 0.86
CT 3.38 3.52 2.95 3.00 29 36 27 22 0.90 0.90 0.82 0.84
SJ 3.37 3.48 3.45 3.02 27 31 30 24 0.91 0.91 0.91 0.85
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细菌门类 属名 NCBI序列号 条带 相似度/%
Alpha proteobacteria Beijerinckia indica NC_010581.1 1 95

Rhodopseudomonas palustris NC_008435.1 5，21 98
Sphingomonas wittichii NC_009511.1 13 100

Asticcacaulis excentricus NC_014817.1 13 97
Sphingopyxis alaskensis NC_008048.1 17，19 99
Gluconobacter oxydans NC_019396.1 26 99
Azospirillum brasilense NC_016617.1 30 100

Granulibacter bethesdensis NC_008343.1 32 96
Beta proteobacteria Janthinobacterium sp. NC_009659.1 7，9 96

Herbaspirillum seropedicae NC_014323.1 8，9 97
Acidovorax sp. NC_018708.1 10 100

Rubrivivax gelatinosus NC_017075.1 11 93
Rubrivivax gelatinosus NC_017075.1 15 96

Methylibium petroleiphilum NC_008825.1 18 90
Burkholderia phenoliruptrix NC_018695.1 24 91

Dechloromonas aromatica NC_007298.1 36 90
Acidovorax citrulli NC_008752.1 16 93

Delta proteobacteria Desulfovibrio alaskensis NC_007519.1 34 85
Haliangium ochraceum NC_013440.1 34 90

Epsilon proteobacteria Helicobacter heilmanii HE984298.2 12 87
Gamma proteobacteria Pseudomonas aeruginosa NC_018080.1 4 100

Pseudomonas putida NC_019905.1 6 100
Pseudomonas stutzeri NC_019936.1 7 99
Thioalkalivibrio sp. NC_013889.1 9 90

Thioalkalivibrio sulfidophilus NC_011901.1 21 91
Frateuria aurantia NC_017033.1 23 93

Actinobacteria Microbacterium testaceum NC_015125.1 22 99
Intrasporangium calvum NC_014830.1 25 93

Mycobacterium smegmatis NC_018289.1 27 96
Amycolicicoccus subflavus NC_015564.1 27 97
Streptomyces hygroscopicus NC_017765.1 28 100

Streptomyces bingchenggensis NC_016582.1 29 99
Nocardia cyriacigeorgica NC_016887.1 31 100
Rhodococcus erythropolis NC_012490.1 33 98

Thermobispora bispora NC_014165.1 35 95
Streptomyces scabiei NC_013929.1 36 95

Modestobacter marinus NC_017955.1 36 89
Firmicutes Ammonifex degensii NC_013385.1 1 88

Staphylococcus aureus NC_017333.1 5 98
Thermoanaerobacterium xylanolyticum NC_015555.1 15 99

Anoxybacillus flavithermus NC_011567.1 16 97
Paenibacillus sp. NC_013406.1 19 89

Alicyclobacillus acidocaldarius NC_017167.1 19 88
Clostridium difficile NC_017179.1 22 99
Thermincola potens NC_014152.1 27 87

Acidobacteria Acidobacterium capsulatum NC_012483.1 29 98
Dictyoglomi Dictyoglomus turgidum NC_011661.1 31 89

Cyanobacteria Chroococcidiopsis thermalis NC_019695.1 14 91
Chloroflexi Caldilinea aerophila NC_017079.1 15 88

Candidatus Koribacter NC_008009.1 18，28 92

差异。

对 PCR-DGGE获得的特异性条带进行克隆测序
（如图 2中标记），并进行 NCBI比对，根据匹配相似

度（88%~100%），发现所测各处理条带主要包含于 7
个菌门（表 3），即变形菌门（Alpha，Beta，Gamma，Ep原
silon和Deltaproteobacteria），放线菌门（Actinobacteria），

注：表中条带编号与图 2对应。
Note：Numbers of band in table were in accordance with figure 2.

表 3 各处理 DGGE特异性条带克隆测序结果
Table 3 Sequencing results of selected DGGE bands
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表 4 各处理中各个细菌门类的比例（%）
Table 4 Relative proportion of bacteria in different treatments（%）

厚壁菌门（Firmicutes），酸杆菌门（Acidobacteria），网
团菌门（Dictyoglomi），蓝藻菌门（Cyanobacteria）和绿弯
菌门（Chloroflexi）。其中变形菌门为第一优势菌门，其
所占比例达 28.6%~73.4%，其次为放线菌门（10.0%~
18.0%），其他菌门含量相对较低。优势菌门（变形菌
门）中 Alpha proteobacteria 所占比例最高（9.8% ~
26.6%），其次为 Gamma proteobacteria（4.9%~18.1%）
和 Beta proteobacteria（3.4%~15.3%），Epsilon proteobac原
teria（<13.5%）和 Delta proteobacteria（<2%）相对较少。
值得注意的是，高、低累积菜心根际土壤中 Alpha
proteobacteria 和 Beta proteobacteria 所占比例总体随
CIP污染水平的上升而增加，且二者在高积累菜心根
际土壤中所占比例总体高于低积累菜心（表 4）。已有
报道显示，对 CIP具有特异降解功能的细菌主要属于
Beta proteobacteria[20]。可见，与低累积菜心相比，种植
高累积菜心更有利于提高土壤 CIP降解菌所占比例，
从而提高其根际土壤 CIP降解效率，使其根际土壤
CIP浓度比低累积菜心的更低。
2.4 土壤酶活力差异

本文探讨了 CIP胁迫下，这两种酶在各处理土壤
中的活性特征（图 4）。结果显示，高、低累积菜心根际
土壤脲酶在各处理下均低于未种植菜心土壤，在 CIP
胁迫处理下差异显著；高累积菜心根际土壤脲酶活性

在各处理下均高于低累积菜心，在 CIP中、高污染水
平处理下差异显著（P<0.05）。过氧化氢酶在空白和
CIP低污染水平下显著低于未种植菜心土壤，而在
中、高 CIP污染水平处理下则高于未种植菜心土壤，

其中高累积菜心处理在中污染水平下显著高于未种

植菜心土壤（P<0.05）。高累积菜心根际土壤中脲酶和
过氧化氢酶活性总体上均显著高于低累积菜心根际

土壤。对于 CIP污染水平的响应，两种酶均存在“低促
高抑”的特征。表明在 CIP胁迫下，高累积菜心对土壤

细菌门类
空白 低污染 中污染 高污染

SJ CT NP SJ CT NP SJ CT NP SJ CT NP
Alpha proteobacteria 15.3 9.8 26.6 15.7 7.9 15.6 11.7 20.0 18.0 18.4 16.3 20.1
Beta proteobacteria 5.3 15.3 13.7 11.4 5.5 7.4 6.1 6.6 11.9 13.1 7.4 3.4
Delta proteobacteria 0 0.7 0.4 1.2 0.4 0.9 0.7 0.9 1.3 0.4 0.2 0.6

Epsilon proteobacteria 0 0 13.5 7.9 6.8 5.9 9.5 5.6 4.4 9.7 11.8 8.1
Gamma proteobacteria 9.9 4.9 19.3 7.0 8.1 13.1 11.3 8.1 10.2 5.9 7.1 18.1

Actinobacteria 13.9 14.2 10.0 15.5 33.8 15.8 18.7 13.4 14.2 14.9 18.0 12.3
Firmicutes 4.2 2.1 9.2 2.8 7.4 4.8 3.9 3.4 4.9 2.0 2.1 2.8

Acidobacteria 0.5 0 0.8 0 0 0 0.4 0 0 0 0 0
Dictyoglomi 0.5 0.7 1.1 2.6 1.1 3.4 1.3 0.7 1.9 1.2 1.4 2.3

Cyanobacteria 6.3 22.5 0 3.5 2.3 0 1.6 0 0 1.5 1.9 0
Chloroflexi 3.5 0.5 0.4 0.1 0.2 0.2 0.4 0.3 1.0 0.4 0.7 0.5

Candidatus Koribacter 7.6 4.9 4.0 5.1 10.4 5.9 5.5 8.4 5.5 6.3 4.8 7.0
Others 33.1 24.5 1.1 27.4 16.2 27.2 29.1 32.8 26.7 26.3 28.5 24.7
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图 4 各处理中土壤脲酶和过氧化氢酶活性

Figure 4 Activities of urease and catalase in different treatments
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营养物质（氮）的利用效率高于低累积菜心，高累积菜

心处理土壤抗氧化胁迫的能力强于低累积菜心。

2.5 相关性分析
各指标相关性分析发现，CIP污染水平与细菌数

量、真菌数量、脲酶活性、过氧化氢酶活性极显著负相

关（表 5），表明 CIP会抑制土壤中微生物的生长和活
性；脲酶活性与细菌数量、真菌数量极显著正相关，表

明土壤中氮素的有效转换有利于土壤微生物的生长；

脲酶活性与过氧化氢酶活性极显著正相关，表明在

CIP胁迫下土壤营养物质（氮）的有效利用有利于其
提高抗胁迫能力。

3 讨论

作物对污染物的吸收积累不仅存在种间差异，也

存在种内差异，即品种差异。我们前期筛选获得对抗

生素 CIP和邻苯二甲酸脂（PAEs）具有高、低积累的
菜心，并从植物生理生化层面探讨了高、低累积作物

吸收差异的机理，发现高积累作物品种的抗氧化性能

显著强于低积累作物品种，且前者在根系形态、生理

特性和解剖结构方面也更有利于捕获 CIP或 PAEs，
故较低积累作物品种呈现高积累的性状特征[10，22]，但
针对其根际微生态在吸收累积差异过程中的作用和

机理尚不清楚。进入土壤的有机污染物主要通过微生

物作用降解去除。种植植物可影响微生物的群落结

构，并调节其在土壤中的代谢、转化功能，从而强化其

对有机污染物的降解作用；反之，微生物群落系统和

功能的改变又可显著影响植物对有机污染物的吸收

积累[22]。但目前有关同一作物不同品种及其微生物互
作效应对抗生素去除效率的研究尚未见报道。本文发

现高累积菜心根际土壤中 CIP的去除效率均高于低
累积菜心，即高累积菜心根际对 CIP去除的效应明显
强于低累积菜心。

土壤中细菌数量的增加有利于土壤养分的转化，

同时细菌数量的增加在一定程度上会与真菌竞争养

分，从而抑制某些病原真菌的数量，进而使根际微生

物区系作用更强[24-25]。本文研究发现在 CIP胁迫下，高
积累菜心根际土壤细菌的数量、群落结构的多样性、

丰富度以及优势菌门 Alpha proteobacteria 和 Beta
proteobacteria的丰度均高于低累积菜心，即高累积菜
心具有更强的根际强化作用（图 1 至图 3，表 1、表2
和表 4）；虽然真菌的数量低于低累积菜心，这可能因
为高累积菜心根际细菌的大量生长与真菌竞争养分，

从而抑制了真菌增长；此外，作为 CIP降解菌群主要
组成部分的 Beta proteobacteria的相对丰度的增加[20]，
更进一步说明高累积菜心根际中细菌对 CIP的降解
去除效应强于低累积菜心。根际强化作用一般是植物

根际与微生物或微生物之间的间接作用[22]，本文中高
累积菜心根际对 CIP污染土壤的微生物具有较好的
强化作用，一方面可能是高累积菜心根际微生物提高

植物的生理生化功能，从而提高对 CIP的吸收累积，
另一方面也可能是直接提高 CIP降解菌群的数量和
丰度，进而提高对 CIP的降解消除能力。对于强化过
程中起主要功能的微生物种类，特别是不可培养的微

生物和功能基因有待进一步研究。

根际土壤酶活性与土壤生物活性息息相关，本文

对高、低累积菜心品种根际土壤中抗胁迫酶（过氧化

氢酶）和营养酶（脲酶）的分析显示，高累积菜心根际

两种酶的活性均高于低累积菜心，且在高 CIP污染水
平中差异显著，即高累积菜心根际土壤微生物在抗胁

迫和利用土壤中营养物质（氮）方面的能力均显著强

于低累积菜心，这为高累积菜心高吸收累积 CIP和根
际土壤降解 CIP能力提供了良好的环境。这与我们前
期通过水培实验探讨高、低累积菜心抗氧化酶系统的

研究结果基本一致[10]。
在 CIP的污染水平与微生物数量（细菌和真菌）、

脲酶活性、过氧化氢酶活性的相关分析中发现，虽然

CIP会显著抑制其生长和活性，但无论是在微生物数
量和土壤酶活，还是在细菌群落结构的稳定性方面，

高累积菜心根际土壤相比于低累积菜心具有更强的

微生物稳定性和生物活性，即在 CIP胁迫下，高累积
菜心具有更高的抗胁迫性和去除 CIP能力。但需要指
出的是，除此之外，根系分泌物、根脂成分与含量等也

注：**在 0.01水平（双侧）上显著相关。
Note：**-Significant difference at 1% level（double side）.

CIP浓度 细菌数量 真菌数量 脲酶活性
过氧化氢
酶活性

CIP浓度 1 -0.765** -0.669** -0.740** -0.474**
细菌数量 1 0.539** 0.509** 0.226
真菌数量 1 0.880** 0.703**
脲酶活性 1 0.640**
过氧化氢
酶活性

1

表 5 不同处理下土壤 CIP浓度、土壤微生物数量和
土壤酶活性的相关性

Table 5 Correlation between soil concentrations of CIP，
microorganisms and enzyme activities
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是影响不同植物品种抗胁迫，高、低吸收累积及降解

有机污染物的重要因素，这些因素的作用效应和机理

还待进一步研究。

4 结论

（1）种植高、低累积菜心有利于土壤 CIP的降解去
除，且高积累菜心根际 CIP的降解率高于低积累菜心。
（2）高累积菜心根际土壤细菌数量、细菌群落结

构的稳定性、CIP降解优势菌群 Beta proteobacteria的
丰度以及土壤过氧化氢酶和脲酶的活性均高于低累

积菜心，这有利于强化其根际效应，从而提高其吸收

累积和根际去除 CIP的效率。
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