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摘要: 为了评价鸭粪中残留的环丙沙星( ciprofloxacin，CIP) 对土壤微生物群落功能多样性的影响，布置培养试验，设五个处理，
分别是Ⅰ: CK( 对照) 、Ⅱ: CIP( 人工添加的 CIP) 、Ⅲ: DF( 添加不含抗生素的鸭粪) 、Ⅳ : DF + CIP( 在Ⅲ的基础上再外源添加
CIP) 、Ⅴ: DF( CIP) ( 粪源 CIP即含有 CIP的鸭粪) ，培养81 d。借助 Biolog技术研究了不同来源的 CIP对土壤微生物功能多样性
的影响。结果表明，培养1 d后，反映土壤微生物活性的平均颜色变化率( AWCD) 表现为DF ＞ DF + CIP ＞ DF( CIP) ＞CK ＞CIP，说
明环丙沙星对土壤微生物活性具有一定的抑制作用，且随着培养时间的延长其抑制作用减弱;添加鸭粪显著增强了土壤微生物活性

和群落功能多样性;与人工添加进鸭粪中的环丙沙星相比，粪源环丙沙星对微生物活性的抑制作用更强，并显著降低了土壤中利用碳

源微生物的物种丰富度指数( H)、均匀度指数( E)、优势度指数( Ds)和碳源利用丰富度指数( S) ;在培养过程中，土壤微生物利用的主
要碳源种类随培养时间延长有所变化，初期利用的主要是糖类、羧酸类、聚合物类、胺类以及氨基酸类，后期主要是糖类和羧酸类。
关键词: 环丙沙星;鸭粪;土壤微生物群落;功能多样性; Biolog
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Functional Diversity in Ustic Cambosols
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Abstract: A 81-day soil culture experiment was conducted with 5 treatments: CK ( control) ，CIP ( ciprofloxacin) ，
DF ( duck feces) ，DF + CIP ( DF adding CIP) and DF( CIP) ( DF containing CIP) ，through which functional di-
versity of soil microbial communities was studied using the BIOLOG Microbial Identification System to evaluate the
effects of ciprofloxacin from different sources． Ｒesults showed that AWCD ( Average Well Color Development) after
incubation for 1 day followed order as DF ＞ DF + CIP ＞ DF( CIP) ＞ CK ＞ CIP，indicating soil microbial activity was
inhibited by CIP whose influence decreased in subsequent experiment． Addition of duck feces significantly en-
hanced soil microbial activity and community functional diversity． Compared with ciprofloxacin added into duck fe-
ces，the inhibition effect of duck fecal-borne ciprofloxacin on microbial activity was stronger． Also duck fecal-borne
ciprofloxacin caused significant reduces of several diversity indices such as Shannon index ( H) ，substrate richness



第 6 期 周志强等:鸭粪和环丙沙星对潮土微生物群落功能多样性的影响 1119

( S) ，substrate evenness ( E) and Simpson＇s dominance ( Ds) ． During incubation period，the main carbon sources
utilized by microorganisms in soil changed from carbohydrates，carboxylic acids，polymers，amines and amino acids
to carbohydrates and carboxylic acids．
Keywords: ciprofloxacin; duck feces; soil microbial communities; functional diversity; Biolog

抗生素主要用于人类和畜禽动物疾病的预防与

治疗，在促进畜禽养殖业发展、保障人类健康等方面
起到了很重要的作用。另一方面，随着集约化养殖
业的快速发展和人类对抗生素使用需求的增加，出

现了抗生素大量使用和滥用的现象; 而绝大部分抗

生素在机体中并不能被完全吸收，其中 40% ～ 90%
以母体或代谢物形式随粪尿直接排出体外［1-3］，这

些抗生素经由施粪肥等方式直接或间接地进入生态

环境中，并通过食物链对生态环境和人类健康产生潜

在的危害。近年来，兽药抗生素在抗生素使用中占的
比例越来越大，引起的生态环境问题也越来越严重，也

因此受到了国内外更多人的关注和研究［4-8］。
环丙沙星作为一种广谱、高效性氟喹诺酮类抗生

素，被广泛地用于治疗细菌感染引起的疾病［9］，在畜

禽养殖业中也有较多使用。研究发现，由于其不适当
的使用，在污水处理厂、河流、水产养殖基地等均已检
测到喹诺酮类抗生素［10-15］;这类抗生素进入环境后能

够强烈固着在土壤基质中并在土壤环境中长期存

留［16］，对生态环境产生了严重的威胁，同时也增强了

环境中细菌耐药性，最终将危害人类健康［17-19］。
施用畜禽粪肥是很好的资源再利用方式，能够显

著增加土壤中氮、磷和有机质含量，是提高土壤肥力
的一项重要农业措施;但同时也使得残留于其中的抗

生素带入到土壤中，对土壤中微生物群落结构产生一

定的影响［20-21］，势必影响土壤微生物群落功能。目
前，以群落水平碳源利用类型为基础的 BIOLOG技术
为研究土壤微生物群落功能多样性提供了一种简单、
快速的方法，虽然在数据处理上较为繁琐，方法使用

中存在一些不足之处［22-23］，但由于其具有易操作、培
养周期短、鉴定的微生物种类多和获取的数据信息丰
富等特点，仍被国内外众多研究者所使用［24-25］。因
此，本研究采用 Biolog技术研究了不同来源环丙沙星
( 粪源和外源添加) 对土壤微生物群落功能多样性的

影响，以期为科学评价氟喹诺酮类抗生素的环境风险

和粪肥施用安全提供理论依据。

1 材料与方法(Materials and methods)
1． 1 供试材料
环丙沙星( C17 H18 FN3 O3 ) 标准品购自美国 Sig-

ma 公司，纯度≥ 98%，相对分子质量为 331． 35。
Biolog Ecoplate微平板购自美国 BIOLOG公司，上机
仪器使用同一公司的Microstation System。试验采用
人工气候箱进行培养，型号为 ＲXZ-430E。
供试土壤为潮土，于 2012 年 7 月采自河北省安

新县王家寨村 0 ～ 20 cm土层，在土壤系统分类中为
干润雏形土( Ustic Cambosols) 。土壤样品中不含任
何抗生素类药物。供试土壤有机质 27． 1 g·kg-1，碱
解氮 103 mg·kg-1，有效磷 3． 26 mg·kg-1，pH值 7． 99。
试验所使用的鸭粪是从同时饲养的两批鸭子获得，

一种是不含抗生素的鸭粪; 另一种是人工给鸭子喂

食含适量环丙沙星的饲料所得到的鸭粪。
1． 2 试验方法
1． 2． 1 土壤处理与试验设计
采集新鲜土样过2 mm ( 10目) 筛，充分混匀后放

置于人工气候箱中 25 ℃恒温培养一周，使土壤中微
生物活化。然后取土装盆( 培养盆规格为顶部直径
12． 0 cm ×底部直径 8． 5 cm ×高 10． 0 cm，每盆装 350
g鲜土，其中含鸭粪的处理则按干土 4%比例添加;调
节每个培养盆中土壤含水率至田间最大持水量 70%
左右，置于人工气候箱中 25 ℃非密闭培养，并模拟实
际光照周期变化( 昼夜各12 h) ，每天通过称重法补充
因蒸发损失的水分，以保持恒定的土壤含水量。
试验共设置 5 个处理，每个处理 3 次重复，分别

是 Ι: CK( 原始土壤，作对照) 、II: CIP( 土壤与人工
添加的 CIP混合) 、III: DF( 土壤与不含任何抗生素
的鸭粪混合) 、IV: DF + CIP( 在 III 的基础上再外源
添加 CIP) 、V: DF( CIP) ( 土壤与含粪源 CIP的鸭粪
混合) 。其中，含 CIP的 3 个处理中每盆 CIP的初始
含量保持一致，均为 17． 15 mg·kg-1。试验分别于土
壤培养的第 1、3、9、27、54 和 81 天取样。
1． 2． 2 土壤微生物群落功能多样性测定
最早应用 BiologTM技术来描述微生物群落水平

多样性的是 Garland and Mills［26］。本试验使用 96
孔 Biolog EcoPlate 微平板，每 32 孔为 1 个重复，包
含 31 种碳源和水空白，3 次重复。测定方法基于
Garland和 Mills方法并稍有变动，具体步骤如下:分
别取 6 次不同采样时间的新鲜土样 10 g ( 去除杂
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草、石子等) 溶解于 90 mL 灭菌水中，超声波震荡 5
min，再置于摇床震荡 30 min; 然后将所得溶液稀释
1000 倍，用排枪加到 Biolog 板中，每孔 150 μL。最
后将 Biolog板置于 25 ℃恒温培养箱中培养，从 0 h
开始计时，每 12 h在 590 nm光波长下使用 BIOLOG
读数器读数，连续监测 10 d。
主要计算项目包括平均每孔颜色变化率

( AWCD) 、物种丰富度指数( H) 、均匀度指数( E) 、优
势度指数( Ds) 和碳源利用丰富度指数( S) 。计算方
法: ( 1) AWCD = Σ( C-Ｒ) /n，式中 C 为每个有培养基
孔的光吸收值; Ｒ 为对照孔的光吸收值; n 为培养基
孔数值，Biolog EcoPlate 板中有 31 种不同碳源，n 值
为31; ( 2) Shannon-Wiener物种丰富度指数H: H = -Σ
( Pi × lnPi ) ，Pi为有培养基的第 i 孔的相对吸光值与
整个微平板相对吸光值总和的比值，即 Pi = ( Ci-Ｒi ) /
Σ( Ci-Ｒi ) ; ( 3) 均匀度指数 E，E = H/lnS; ( 4) 优势度
指数 Ds，Ds =1-ΣP2

i ; ( 5) 碳源利用丰富度指数 S指被
利用的碳源的总数目，为每 31 孔中 C-Ｒ值大于 0 的
孔数。
数据处理所使用的软件为 Microsoft Office2010、

IBM SPSS Statistics 22 、Origin 9． 1 和 CANOCO 4． 5。

2 结果与分析( Ｒesults and analysis)
2． 1 土壤微生物群落平均颜色变化率
土壤微生物对 BIOLOG微平板上每孔中碳源的

利用程度，间接地反映在每孔的颜色变化上，平均颜

色变化率( AWCD) 能够很好地反映土壤微生物活性
的大小，是描述微生物对碳源利用能力的一个重要

指标［27］。
试验中不同处理对土壤微生物活性的影响程度

在不同采样时间表现不一致，具体见图 1。在试验
初期 ( Day1 ) ，不同处理的 AWCD 值表现为 DF ＞
DF + CIP ＞ DF( CIP) ＞ CK ＞ CIP。与 CK 相比，
添加鸭粪则显著地增强了土壤中微生物的活性，而

CIP的存在，对微生物的活性有一定的抑制作用;在
含鸭粪的三个处理中，粪源环丙沙星即 DF( CIP) 中
的 CIP，对微生物活性的抑制作用最强，其次是 DF
+ CIP处理，而只加鸭粪的处理即 DF其微生物活性
最强，说明不同来源环丙沙星对土壤中对微生物活

性的影响不同，其中粪源环丙沙星对土壤微生物的

抑制作用大于人工添加环丙沙星的处理。
随着土样培养时间的延长，各处理 AWCD 值稍

有变化。当土壤培养至 9 天时，鸭粪仍然对微生物
活性的影响较大，DF、DF + CIP 和 DF( CIP) 三处理

明显高于 CK和 CIP处理，但比较 CIP和 CK处理发
现，CIP处理中土壤微生物的活性开始增强且略高
于 CK;从土壤培养 27 天开始，DF 和 DF + CIP 处理
的 AWCD值明显高于 DF( CIP) 处理，说明粪源环丙
沙星的抑制作用高于外源添加环丙沙星; 当土壤培

养至 54 d时，DF( CIP) 处理 AWCD 表现为最低;当
土壤培养至 84 d 时，各处理间差异有所降低，说明
鸭粪和环丙沙星对微生物活性的影响逐渐减小。
对不同培养时间不同处理下 72 h 的 AWCD 进

行方差分析可知，处理、培养时间及二者互作均显著
影响土壤微生物活性。但总的来看，CIP 处理的
AWCD值显著低于 CK 处理，说明环丙沙星对对土
壤微生物活性具有一定的抑制性; DF、DF + CIP 和
DF( CIP) 处理均显著高于 CK 和 CIP 处理，说明添
加鸭粪显著提高了土壤微生物活性，而 DF( CIP) 又
显著低于 DF + CIP处理，说明粪源环丙沙星处理对
微生物活性的抑制作用大于人工添加环丙沙星的处

理( 见表 1) 。
2． 2 土壤微生物群落功能多样性指数分析
在 Biolog 分析中，物种丰富度指数、均匀度指

数、优势度指数和碳源利用丰富度指数能很好地描
述土壤中微生物利用不同碳源的能力及其微生物群

落优势程度和多样性。
表 1 中结果表明，DF 和 DF + CIP 处理各指数

均显著地高于其他所有处理，二者之间差异不显著;

DF( CIP) 处理与 CK 处理比较，各项指数差异不显
著，但显著低于 DF + CIP 处理; 人工添加环丙沙星
的 CIP处理各指标均显著地低于其他处理。说明加
入鸭粪能够显著地提高土壤中微生物的活性，丰富

了土壤中利用碳源微生物的种类、增加优势种群，同
时也增强了对不同碳源的利用能力即功能多样性。
而对比 DF + CIP和 DF( CIP) 处理，粪源环丙沙星与
人工添加的环丙沙星对微生物群落的影响差异显

著，具有更强的抑制性。
2． 3 土壤微生物碳源利用多样性的主成分分析
借助主成分分析方法，对 Biolog板中 31 种碳源

形成的多维变量数据进行降维以获得少数几个主要

变量，而这些新的变量能够解释大部分原始数据中

的变异。根据 AWCD值的分析结果，本文选取比较
典型的 Day1和 Day54 两个时间点，对不同处理下土
壤微生物利用碳源的结果进行了主成分分析。土壤
培养 1天后，共得到 4个主成分，贡献率由大到小依次
是60． 5%、13． 5%、5． 9%、4． 4%，累计贡献率达 84． 2%。
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图 1 土壤培养 1、3、9、27、54、81 天的平均颜色变化率
Fig． 1 AWCD changes in soil after incubation for 1，3，9，27，54 and 81 days

表 1 土壤微生物利用碳源的多样性指数和 72 h AWCD值

Table 1 Diversity indexes of different carbon resources of soil microbe utilization and AWCD ( 72 h)

处 理

Treatments
物种丰富度指数( H)

Shannon index
均匀度指数( E)

Substrate evenness
优势度指数( Ds)

Simpson＇s dominance
碳源利用丰富度指数( S)

Substrate richness index
平均颜色变化率

AWCD( 72 h)

CK 2． 743 ± 0． 221 b 0． 868 ± 0． 209 bc 0． 917 ± 0． 221 b 24． 056 ± 4． 917 b 0． 310 ± 0． 148 d
CIP 2． 648 ± 0． 158 c 0． 860 ± 0． 313 c 0． 908 ± 0． 155 c 22． 056 ± 3． 621 c 0． 228 ± 0． 057 e
DF 3． 023 ± 0． 162 a 0． 916 ± 0． 379 a 0． 942 ± 0． 135 a 27． 167 ± 2． 203 a 0． 676 ± 0． 277 a

DF + CIP 2． 996 ± 0． 142 a 0． 907 ± 0． 301 a 0． 940 ± 0． 122 a 27． 333 ± 2． 449 a 0． 621 ± 0． 209 b
DF( CIP) 2． 813 ± 0． 257 b 0． 878 ± 0． 482 b 0． 920 ± 0． 288 b 24． 944 ± 4． 151 b 0． 431 ± 0． 234 c

注:同一列中不同字母表示差异显著( p ＜ 0． 05) 。

Note: Different letters in the same column indicate statistically significant difference( p ＜ 0． 05) ．
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由 PC1( 60． 5% ) 、PC2( 13． 5% ) 进行排序( 图 2) ，可
以对原方差变异进行很好的解释。图 2 可见，不同
处理在 PC1 轴上出现了明显的分布差异，其中处理
DF和 DF + CIP 之间差异不显著，在 PC1 轴的负方
向上; DF( CIP) 和 CK之间差异不显著，接近 PC1 轴
中心的正向上; CIP 处理则处在 PC1 轴的正向较远
处;进一步分析其 PC1 得分系数( 表 2) 可知，CIP 处
理与各处理之间差异显著，DF ( CIP) 与 DF、DF +
CIP处理之间差异显著。而与主成分 1 相关性较高
的主要碳源( 表 3) 是糖类、羧酸类、聚合物类、胺类
以及氨基酸类。
对培养 54 d 的土壤微生物碳源利用结果进行

主成分分析，同样得到 4 个主成分，累计贡献率达
81． 5%。其中 PC1 ( 42． 8% ) 、PC2 ( 20． 3% ) 的排序
结果 ( 图 3 ) 显示，在 PC1 轴的正向主要分布的是
DF、DF + CIP处理，而负方向上则主要是 CK、CIP和
DF( CIP) 处理;其中影响 PC1 分异的碳源主要是糖
类和羧酸类( 表 3) 。

表 2 不同处理主成分得分系数

Table 2 Principal components( PC) scores of
different treatments

处理

Treatments
PC1 PC2

CK 0． 25 ± 0． 53 b 0． 21 ± 0． 69 a
CIP 1． 16 ± 0． 41 a － 0． 13 ± 0． 37 a
DF － 0． 97 ± 0． 06 c － 0． 30 ± 0． 06 a

DF + CIP － 0． 58 ± 0． 17 c － 0． 09 ± 0． 35 a
DF( CIP) 0． 14 ± 0． 16 b 0． 31 ± 0． 06 a

注:同一列中不同字母表示差异显著( p ＜ 0． 05) 。

Note: Different letters in the same column indicate statistically significant

differences ( p ＜ 0． 05) ．

图2 培养1天后不同处理下土壤微生物碳源利用主成分分析
Fig． 2 PC analysis of carbon utilization of soil microbial
communities among different treatments after incubation for 1 day

图3 培养54天后不同处理下土壤微生物碳源利用主成分分析

Fig． 3 PC analysis of carbon utilization of soil microbial

communities among different treatments after incubation for 54 days

表 3 与 PC1 显著相关的碳源

Table 3 Main carbon source with high loading factors of 31 sole － carbon in PC1 axis

碳源类型

Carbon source

PC1

Day1 Day54

碳源类型

Carbon source

PC1

Day1 Day54
糖类 Carbohydrates 聚合物类 Polymer

D-木糖 D-Xylose -0． 8697 0． 7469 吐温-40 Tween 40 -0． 7623
D-甘露醇 D-Mannitol -0． 8558 0． 8642 吐温-80 Tween 80 -0． 7174 0． 6781
N-乙酰基-D-葡萄糖胺
( N-Acetyl-D-Glucosamine) -0． 8666 0． 8967 α-环式糊精( α-Cyclodextrin) -0． 7155
D-纤维二糖 D-Cellobiose -0． 7688 肝糖( 即糖原) Glycogen -0． 7480
α-D-乳糖 α-D-Lactose -0． 8991

羧酸类 Carboxylic acids 胺类 Amine
D-半乳糖酸-γ-内脂 D-galactonic Acid Lactone -0． 8057 腐胺 Putrescine -0． 7073
D-半乳糖醛酸 D-galacturonic Acid -0． 8483 0． 8359 苯基乙胺 Phenylethylamine 0． 8766
4-羟基苯甲酸 4-Hydroxybenzoic Acid -0． 8497 0． 8445 氨基酸类 Amino acids
衣康酸 Itaconic acid -0． 6961 0． 8411 L-精氨酸 L-arginine -0． 7552
D-苹果酸 D-Malic acid 0． 7087 L-天门冬酰胺 L-Asparagine -0． 8268
α-丁酮酸 α-Ketobutyric acid 0． 8095 L-丝氨酸 L-Serine -0． 8758

α-D-葡萄糖-1-磷酸( α-D-Glucose-1-Phosphate) -0． 6554
L-苏氨酸 L-Threonine 0． 6980



第 6 期 周志强等:鸭粪和环丙沙星对潮土微生物群落功能多样性的影响 1123

3 讨论( Discussion)
近年来，国内集约化畜禽养殖业发展迅速，农业

收益不断增长，而同时由畜禽粪便和养殖污水引起

的农业面源污染等环境问题也逐渐引起了人们的关

注［28-29］。白洋淀区域作为典型湿地生态系统，该地
区的鸭养殖业发展迅速，由此引起的水域污染问题

也较为普遍。其中鸭粪的主要去向则是作为有机肥
用于农业生产，但由于人们在鸭饲养过程中在饲料

中不合理地添加或使用环丙沙星等抗生素类药物，

致使鸭粪中残留着大量的抗生素，并最终通过食物

链危及人类自身健康。
3． 1 粪源环丙沙星对土壤微生物活性的影响
在试验不同阶段，不同处理的平均颜色变化率

( AWCD) 结果存在一定的差异。初期的 Day1 结果
显示: DF ＞ DF + CIP ＞ DF( CIP) ＞ CK ＞ CIP。可见，
添加鸭粪后显著促进了土壤微生物的活性，其主要

原因是由于鸭粪中含有丰富的有机质、氮磷等养
分［30-31］，从而增强了土壤微生物的代谢活动;而 CIP
处理的微生物活性最低，说明外源添加的环丙沙星

进入土壤后，对微生物的活性起到一定抑制的作用，

这与以往的研究结果类似［32］;在含有环丙沙星的鸭

粪处理中，其微生物活性低于只添加鸭粪的处理，同

样说明环丙沙星对土壤中微生物活性存在一定的抑

制。Liu等［33］研究了金霉素与猪粪中提取的可溶性
有机物混合后对土壤微生物群落功能多样性的影

响，同样发现猪粪中可溶性有机物大大增加了土壤

微生物群落的功能多样性; 当可溶性有机物与金霉

素混合后，其功能多样性则受到抑制。但值得注意
的是，粪源环丙沙星对微生物活性的抑制性则要高

于鸭粪中外源添加环丙沙星的处理。而人们以往对
于畜禽粪便中抗生素的研究多采用外源添加的方法

进行，因此得出的结论与实际畜禽粪便中抗生素对

土壤微生物的影响可能存在一定的差异。
随着培养时间的增加，DF( CIP) 处理的 AWCD

值在 Day3 时间有一个小幅度上升，之后开始逐渐下
降并在第 54 天时低于所有处理，说明粪源环丙沙星
对微生物活性的抑制作用更强。其原因可能是粪源
环丙沙星与人工添加环丙沙星两处理中环丙沙星的

残留浓度与结构不同。研究表明进入到畜禽机体后
的抗生素会改变肠道中微生物种类［34］，从而影响对

食物的消化和利用效率并导致畜禽粪便的组成成分

发生改变［35-38］。Lamshft 等［39］研究发现喂食磺胺
嘧啶后的猪粪不仅含有母体抗生素，同时还有机体

中生物转化产生的惰性或具有生物活性的代谢产

物，而这些次级产物的毒性甚至比母体抗生素的毒

性还大［40-41］。而 CIP处理的 AWCD值从 Day3 开始
抑制作用减弱，在 CK 上下波动，但始终低于 DF 和
DF + CIP处理;说明环丙沙星对微生物影响复杂，在
初期表现为抑制，之后可能存在短暂刺激作用。原
因可能是环丙沙星进入土壤后可以被吸附［42］，同时

微生物也逐渐适应新的土壤环境，而一些有抗性的

微生物甚至以抗生素本身为碳源进行代谢分解，并

产生一些优势微生物种群［43-44］。当试验进行至第
81 天时，不同处理之间微生物活性的差异减小，此
时环丙沙星对微生物的影响作用逐渐减弱，这可能

源于随着培养时间延长抗生素的浓度降低，土壤微

生物群落功能有所恢复或者得到改善［45］，具体原因

还有待进一步研究。
3． 2 粪源环丙沙星对土壤微生物功能多样性的影响
抗生素类药物进入土壤后，能够直接杀死某

些微生物或者抑制其活性［46］，从而对微生物群落

结构和功能等的多样性产生影响。由 Biolog 多样
性指数分析结果可知，鸭粪对土壤中利用碳源微

生物的丰富度、均匀度、优势度和碳源利用丰富度
等指数均有显著影响，主要原因还是由于鸭粪中

含有大量有机质和氮磷等养分引起的。而不同处
理中，添加环丙沙星后使得微生物的各项指数均

明显下降，结合主成分分析结果发现，添加鸭粪、
环丙沙星后均会改变土壤中微生物的群落功能多

样性，这种差异性表现在利用碳源微生物物种多

样性、优势种群及其利用的碳源种类的不同。在
各项指数中，CIP 处理最低，而 DF( CIP) 处理则显
著低于 DF + CIP 处理，说明粪源环丙沙星对微生
物的影响有别于外源添加的 DF + CIP 处理，这与
AWCD的研究结果基本一致。
综合本研究结果可得出以下几个结论: ( 1 ) 鸭

粪能够显著增强土壤中微生物活性，并提高其利

用碳源微生物的物种丰富度指数、均匀度指数、优
势度指数和碳源利用丰富度指数; ( 2 ) 粪源环丙沙
星与在鸭粪中人工添加的环丙沙星比较，两者对

微生物活性和群落功能的影响存在一定的差异，

主要表现为粪源环丙沙星对土壤微生物活性与功

能抑制性更强; ( 3 ) 培养期间，不同培养时间微生
物对碳源利用的种类差异较大，前期主要是糖类、
羧酸类、聚合物类、氨基酸类等，而后期利用的碳
源主要为糖类和羧酸类。
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