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摘要：以复杂群落形式存在的土壤微生物是 C等养分的生物地球化学循环的主要参与者 ，而存在于活体微生物细胞膜的磷脂 

脂肪酸(PLFAs)分布广泛、含量相对恒定、周转迅速、对环境因素的变化敏感、分析方法较简单 ，因此该技术已广泛应用于土壤微 

生物学研究。阐述了 PLFAs概念、命名、种类、意义、提取方法及操作过程中应注意的问题，介绍了 MIDI、GC-MS和 HPLC-ESI-MS 

等鉴定手段。概述 PLFAs技术应用途径和目的，及其在土壤微生物量、结构、代谢状态、不同农业措施对土壤微生物影响以及土 

壤生物修复等研究领域的应用。同时，讨论了 PLFAs技术的不足。例如，对原位土壤微生物群落特定菌种指征有时不够明确； 

估算真菌生物量时不够准确；不能用于分析古菌；不同提取法结果区别较大且易受土壤腐殖酸等有机质干扰；供试土样必须 

一 80％或冻干保存。因此，利用 PLFAs技术研究土壤微生物时，应辅以其他生物标识物及相应分析手段，才能更准确地反映土 

壤微生物群落组成、代谢途径与机理。 
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Abstract：The soil microorganisms as complex communities are the leading participants of the bio-geochemistry cycling of C and 

other nutrients．And phospholipids fatty acids(PLFAs)can serve as an important indicator of the viable microorganisms since they 

exist in all types of microbial membranes with constant quantity and fast turning—over rate．and they can respond promptly to the 

variations in environmental factors．Therefore，the relative simple and valuable PLFAs techniques have been utilized widely to 

investigate the characteristics of soil mi croorganisms． 

Th e conception， nomenclatures， types，and characteristics of PLFAs are introduced in this paper． Different extraction 

D1-ol2esses for PLFAs and total soil fatty acid methyl esters(TSFAMEs)are sketched．At the same time，the comparison of 

extraction procedures between PLFAs and TSFAMEs is drawn．The possible problems that are likely to occur during the extraction 

processes are discussed in detail．Th e PLFAs—associated techniques such as the MIDI， GC-MS and HPLC-ESI—MS are also 

recommended here for the interpretation of PLFAs implications．In addition，this paper specifies the practical applications of 

PLFAs to the studies of soil microbial biomass，microbial communities and microbial metabolic conditions，as well as the effect of 

agricultural management on the microbial charactereristics．Some other applications are also summed up，for instantce，ecosystem 
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recovery study and C-labeling technique． 

Meanwhile，some limitations by using PLFAs as an indicator are figured out as wel1．For example，PLFAs can’t be used to 

distinguish the specific microbial communities in the native soils clearly in some cases．Nor can they be used to evaluate the fungal 

biomass correctly due to the uncertain structures of different microorganisms．PLFAs analysis Can do nothing about Archaea either． 

Moreove~ the results from different PLFAs extraction methods vary significantly and are easily interfered by other organic 

compounds in soil matrix．The soil samples for PLFAs analysis must be stored at一8O℃ or lyophiled because of oxidation effects． 

It is thereby suggested that in order to elucidate clearly the metabolic pathway and the structure of native microbial 

consortiums，PLFAs techniques should be employed together with other molecular biological techniques when necessary． 

Key words：extraction；application；PLFAs；microorganisms；soil 

土壤微生物以复杂群落而非纯培养形式存在，是生物圈中c、H、N、O和 s等元素基本生物循环的重要参 

与者⋯，因此它们的组成与活力深刻地影响着生物地球化学循环、有机质周转以及土壤质量。但是，目前土壤 

微生物学研究方法均有不足之处，如“最大可能或平板计数法”受培养条件限制而无法研究 88％一99％原位 

土壤微生物；“酶学方法”只能估算功能菌群最佳代谢活力；“总DNA或 RNA技术”不能区分活体与死体 DNA、 

引物序列设计具有人工选择性 。 

显然，有必要分析微生物群落中其他更为独特的生化成分，以便更好地揭示土壤微生物群落原位代谢活 

力和功能特性 j。 

1 磷脂脂肪酸技术概述 

随着土壤微生物研究的深入，磷脂脂肪酸作为微生物活体指示物逐渐为人们所认识 ]。 

1．1 磷脂脂肪酸的概念、分类、命名与意义 

目前已发现的磷脂物质有 1000多种 。依据极性由强到弱，磷脂可分为磷脂脂肪酸(phospholipid fatty 

acids，PLFAs)、糖脂脂肪酸(glycolipid fatty acids，GLFAs)和中性脂肪酸(neutral lipid fatty acids，NLFAs)。PLFAs 

是微生物细胞膜主要成分，是由甘油分子的第3位羟基被磷酸、其他羟基为脂肪酸酯化而形成的，其磷酸基部 

分被称作极性头部，两条碳氢链被称为非极性尾部 。 

脂肪酸通常被分成6类H ：直链、直链顺单烯(cis．)、直链反单烯(tran．)、支链饱和、环状及多烯脂肪酸(这 

些脂肪酸优先与磷脂甘油骨架中间 c原子键合l8 )。脂肪酸经甲酯化后形成脂肪酸甲酯 (Fatty acid methyl 

esters，FAMEs)，它们又可分为：羟基取代的 FAMEs(OHFAMEs)；酯连接羟基取代的FAMEs(EL．OHFAMEs)；非 

酯连接羟基取代 FAMEs(NEL．NYFAMEs)；饱和FAMEs(SAFAMEs)；单不饱和 FAMEs(MUFAMEs)；酯连接多聚 

不饱和 FAMEs(PUFAMEs)；非酯连接不饱和 FAMEs(UNSFAMEs) 。 

不同种类 PLFAs常以一系列 c原子数目与希腊字母表示。比如，16：1 co7t指的是含有“16个 c原子／一个 

双键／双键距甲基(CO)端7个 C原子／反式构型”脂肪酸；也可将不饱和程度置于 Ax之后， 代表距羧基端(△) 

最近的双键位置。脂肪酸构型可用简单符号表示，如顺式(cis)．(双键两侧．H在同侧)与反式(trans)．(双键两 

侧．H键在异侧)分别用 c．与 t．表示；a．与 i．代表异型(anteiso)．(甲基在 c末端第 3位 c原子上)和同型．(iso．) 

(甲基在 c末端第二位碳原子上)；br．表示未知甲基支链的位置；ME．前的数字代表甲基取代基团距分子羧基 

端 c原子数；cy．代表了环丙烷脂肪酸；a．与 B．代表羟基脂肪酸的．OH分别在第 2、3位 c原子上 ]。 

PLFAs是几乎所有活体细胞膜的主要成分，周转速率极快且随细胞死亡而迅速降解n ，脂肪酸结构与种 

类多样，对环境因素敏感，分析结果重复性较好 。既可用简单试剂和设备测定由PLFAs转化的磷酸盐以确 

定微生物总量，也可以根据不同菌群的特定脂肪酸 c链长度、饱和度及羟基等取代基位置差异研究特殊功能 

菌群  ̈。在微生物定量及活力测定方面，PLFAs与微生物量 c、底物诱导呼吸(SIR)及 ATP等测定方法所得结 

果十分吻合  ̈。因此，PLFAs在土壤微生物学研究中极具潜力。 

1．2 PLFAS的提取与鉴定 

1．2．1 PLFAs的提取 PLFAs常用提取方法有两种。一种是 PLFAs(Phospholipid linked—FAME)法，即先通过 
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氯仿-甲醇单相萃取浸提土壤微生物脂肪酸n ，再经硅胶柱纯化 以及酯化作用得到活体细胞膜结合态 

FAMEs 。另一种是通过碱甲醇分解法提取总土壤 FAMEs(total soil fatty acid metllvl esters，TSFAMEs) 。 

PLFAs法步骤如下：1．将 8g(干重)土壤于46mL氯仿．甲醇．磷酸盐提取液(体积比为 1：2：0．8)两次浸提； 

2．于上清中加入磷酸盐与氯仿各 12mL振荡过夜分层，所得氯仿相用高纯 N 吹干；3．过活性硅胶柱 ，收集甲 

醇相，高纯 N2吹干；4．加 lmL甲醇．甲苯(体积比为1：1)和 1mL 0．2 moL／L KOH甲醇溶液，37qC保温 15min；加 

2mL去离子水、0．3mL 1 mol／L冰醋酸(调 pH值至中性-l )、2mL正已烷，涡旋混匀 30s后提取上层的 FAMEs； 

5．在酯化样品中加入 13：0与 19：0甲基酯或者 16：0与 24：0甲基酯作内标n ]，GC测定。Griffiths等 ̈ 在 

土壤中直接加入 18氘化双亚麻油酸磷脂胆碱(octadeuterated dilinoleoyl phosphatidylcholine，DDP或 LPC)计算 

PLFAs回收率。 

TSFAMEs法步骤为：1．取 3g土壤(干重)，加3mL 3．75 mol／L NaOH甲醇．水(体积比为 1：1)，涡旋振荡后 

于80clC水浴保温 30min(此过程中细胞溶解，脂肪酸从细胞磷脂上水解下来并转移到钠盐上)；2．加入 6mL 6 

mol／L盐酸．甲醇(体积比为 1：0．85)，85 oC水浴保温 10 min(甲酯化)；3．加 6mL正己烷 一甲基丁醚 (体积比为 1 

：1)，将 FAMEs由酸液中提取至有机相；4．2500rpm离心 lOmin，收集有机相并经 N2吹干，FAMEs溶于少量正 

己烷后 GC测定，MIDI系统分析。Drijber-】 认为，可采用条件较温和的碱．甲醇溶液分解法(将 FA从磷脂骨架 

上水解下来形成 FAMEs)提取酯连接而不是游离的脂肪酸，以便更准确地反映土壤活体微生物量。 

PLFAs与 TSFAMEs两种提取法优、缺点比较见表 1。 

裹 1 PLFAs与 TSFAMEs提取法的比较[9,14,15】 

Table 1 Comparison between the PLFAs and TSFAMEs extraction[’_“， 】 

多种因素影响 PLFAs的提取效率：①甲醇与土壤比例至关重要 。②缓冲液及相应 pH值。如用酸性柠 

檬酸代替中性磷酸盐缓冲液提取酸性高有机质土壤，可提高磷脂回收率且避免无机 P污染(Frosteg~rd等认 

为，三价柠檬酸根所键合的高浓度钠离子是 PLFAs高回收率的真正原因 )；又如，C14一C20 PLFAs在没有其 

他成分保护时会被氧化而迅速降解，提高酸度可延迟酸败。③盛放磷脂的玻璃器皿应“10％HC1浸泡后，于 

450~C烘4h 或在 400~C过夜”去除磷脂污染 。④硅胶应绝对避免与水等强极性介质接触，使用前应在 

120qC活化 2h 。⑤整个提取过程应在避光、低温(<35qC)条件下完成。 

为保证 PLFAs分析准确，处理土壤样品时应尽量减少筛分磨匀等操作，以保证真菌菌丝体等微生物细胞 

结构的完整性 ]。土壤样品的保存也必须谨慎，以一80qC冷冻或冻干保藏为首选(若采土时平均温度大于 

20~C，则4qC冷藏对 PLFAs测定结果的影响难以预料)。土壤样品的数量也直接影响 PLFAs测定结果。例如， 

Drenovskyn 发现：当土样较少时(<1．1g干土重)，不同PLFAs提取方法的土壤微生物组成差别极小(原因是 

土样数量低时所提取的 PLFAs亦少，微量脂肪酸差异难以显现)；而当土壤样品较多时(≥1．8g干土重时)，不 

同PLFAs法分析结果差异显著(其原因是大量土样使微量 PLFAs得以回收，从而展示出不同土壤微生物群落 

结构的细微差异)。 

1．2．2 对 PLFAs的鉴定 通常用 MIDI系统(Microbial Identification System)、气质联机(Gas Chromatography-Mass 

维普资讯 http://www.cqvip.com 

http://www.cqvip.com


2390 生 态 学 报 26卷 

Spectrometry，GC．MS) 和液质联机等方法(High Performance Liquid Chromatography—Electrospray Ionization。Mass 

Spectrometry，HPLC．ESI MS) 驯鉴定 PLFAs。 ． 

MIDI系统是以火焰离子检测器反复测定的标准脂肪酸保留时间为基础，用标准混合脂肪酸保留时间锁 

系统进一步校准，整个过程通过 Automated Sherlock⑥ MIDI软件实现。MIDI系统能极精确地完成对二甲基乙 

缩醛以及典型甲酯等碳氢化合物的识别与定量。 

GC．MS以质谱为检测器，可获得更低的检测下限。该法可识别那些不包括在 MIDI系统中的FAMEs，且可 

排除被 MIDI系统错误识别为 FAMEs的非酯成分。虽然，MIDI系统与 GC．MS均可定性与定量，但前者仅适用 

于 C9 C20脂肪酸，而后者可检测大于C30脂肪酸。 

HPLC．ESI．MS可分析完整磷脂种类(极性头部)与脂肪酸侧链(非极性尾部)，能展示最初活体细胞膜磷脂 

分子所承载的全部信息。此系统中，磷脂类物质是通过其头部基团而不是通过其侧链分离的。 

2 PLFAs技术在土壤微生物研究中的应用 

通常，分析 PLFAs有以下两个途径和目的 ：①分析单一菌种组成以便比较或评价不同菌种特征性磷脂， 

提高 PLFAs数据库的多项分类能力；②分析自然环境或实验室中培养的个别微生物类群磷脂成分，研究特定 

功能菌群结构变化和代谢途径。目前，PLFAs技术已被用于细菌纯培养对外界胁迫的应答、根系排泄物对根 

际微生物影响、养分对泡囊丛枝菌的影响、农田土壤微生物区系特征以及诱导植物抗病性等领域 驯。 

2．1 土壤微生物量的测定 

微生物量可用来估计特定环境中活性微生物数量和代谢转化能力。由于磷脂存在于所有活体细胞膜且 

随菌体死亡而迅速降解，因而它们是极好的标识生物量的信号分子。真细菌总PLFAs含量大致为 100ttmol／g 

干细胞。Sundh等b 用甲烷氧化菌特定脂肪酸 16：loo8、18：loo8计算不同土层甲烷氧化菌含量为0．3—51×10 

细胞数／克湿泥炭土。PLFAs与 SIR法测定的微生物量之间的相关系数在0．900—0．984之间；PLFAs与总腺嘌 

呤核苷酸之间的相关系数为 0．959[9 ；菌群 PLFAs含量与吖啶橙直接计数法或A1P法相关性也很好  ̈。但值 

得注意的是，不同微生物体结构的细微差异可能会影响特定 PLFAs与土壤微生物量之间的转换系数，从而为 

研究未知或不可培养微生物生物量带来一定的困难。 

2．2 土壤微生物菌群结构的分析 

微生物群落结构决定土壤中特定生化过程能否发生⋯。由于不同微生物体酶系不同，致使个别生物体特 

定脂肪酸已经在遗传上被确定下来l4]。因此，对某些微生物来说，其特定的 PLFAs是唯一的 。如 C14：0、 

C16：0或 C18：0脂肪酸存在于几乎所有土壤微生物群落磷脂中，可以作为衡量总群落生物量的指标 。 ；18： 

2 ，9、18：loo9等一般为真核生物所特有 ；i15：0、a15：0、15：0、i16：0、16：loo9、16：1oo7t、i17：0、a17：0、17：0、cyl7 

：0、18：1 和cy19：0总和可代表细菌总脂肪酸 ；“奇数支链脂肪酸／偶数单链脂肪酸”的比值可表示了“G ／ 

G。比率”|3 圳；IOME分子是放线菌或硫化还原菌等特有脂肪酸 ；另外，大多数放线菌含有 iso．或 anteiso．脂 

肪酸；cisA9为好氧菌特有脂肪酸；而 C18：1、C11：1为大多数 G．厌氧菌所特有H ；16：ioo5、18：ioo9、20：i oo9和 

20：4可作为特定标识物来识别并计算 Gigaspora rosea属菌丝体生物量 ，其中 16：l oo5可用于估算根中孢囊 

丛枝菌(AM真菌)生物量(由于 AM中绝大多数 NLFAs仅存在于贮存结构(例如在孢子、泡囊)中，因此可用 16 

：loo5的 NLFAs／PLFAs比率区分菌丝与贮存结构 。胡)；cy．脂肪酸为无色菌(Achromobacter)和乳酸杆菌 

(Lact0bacillus)标识物⋯。 

2．3 土壤微生物菌群代谢状态的研究 

菌体在代谢胁迫时会积累特殊脂肪酸，分析这些信号分子可了解逆境微生物群落原位组成。比如，细菌 

易积累聚．I3．羟基丁酸；真菌则合成内源性甘油三酸酯n 。Lukas等 加 ̈ 认为在某种代谢胁迫 (如化学污染、 

干旱、温度骤变、饥饿、高氧、低 pH值等)条件下，菌体 PLFAs组成可能会发生下列一种或几种变化：饱和／不 

饱和脂肪酸、反式／顺式单烯脂肪酸或总环化脂肪酸／单烯前体比率升高，或者为维持脂膜流动性而诱导不饱 

和脂肪酸双键位置变动。Mazumder等 ̈ 实验表明：培养基氧浓度由 11％升高到 100％时，Pseudomonas jessenii 
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菌胁迫指示物脂肪酸 eyl7：0的浓度升高了5倍。 

另一个重要的逆境指示物是甘油二酯脂肪酸(DGFA)。由于磷酸酶会迅速切去死亡菌体破裂细胞膜游离 

PLFAs极性头部基团并形成 DGFA，因而 DGFAs／PLFAs可表示死亡细胞／活细胞的比率 ]。In~*id等 鸵 认为， 

NLFAs是能量贮存物质(且可支持菌丝体 c的迁移与转化)，NLFAs／PLFAs比率能反映AM真菌能量贮存状态。 

Olsson等 发现与高 P介质相比，在无 P或低 P介质中生长的菌丝体长度会增加 40％(即高 P可能不利于真 

菌生物量的积累)。由于腐熟时间长的微生物群落磷脂组成趋于更为常见的种类，Lei等 认为 PLFAs组成 

分析可以用来确定堆肥的成熟度。 

2．4 农田生态系统中土壤微生物区系变化的研究 

首先，微生物膜磷脂成分很易受到环境或其他生物因素的影响 。比如，温度升高会导致活体微 

生物膜磷脂双分子层流动性增加、非双层脂相形成，并最终导致膜的非特异性渗透、饱和或支链脂肪酸增加以 

及菌群脂肪酸环丙烷数量或平均 c链长度变化。土壤微生物 PLFAs因季节更替所引起的变化要比因旱涝灾 

害或施人高量有机质引起的变化大得多[3]。Toyota等 PLFAs分析结果也表明土壤微生物群落结构呈现明 

显的季节变化。Wilkinson L5。。发现：真菌总 PLFAs量不受湿度影响，而细菌则相反。B0ssi0等 ̈ 认为桔秆与水 

淹会导致微生物对底物与氧利用方式变更，进而显著影响菌群 PLFAs组成。Clappeaon等 认为，蚯蚓的活动 

可提高土壤 PLFAs含量、增强 G一细菌活力。 

其次，施肥处理影响 PLFAs组成。Pankhurst等 通过 PLFAs分析发现，高盐土壤中含有大量耐盐菌。 

BMth与 Bailey等L】 认为，由于细菌与真菌 C／N比率不同，因此参与土壤养分快速转化与固持的土壤微生物 

库 C／N比率变化能反映特定施肥处理土壤 N或 c在真、细菌群落中贮存潜力、代谢归宿。Wick 证明， 

Mycobacteriumfreedriksbergene LB501T的直链 PLFAs与相应的非饱和 PLFAs和总饱和环状支链脂肪酸的比例与 

c源混合底物的比例有关。Kieft 刮通过对各种养分(C、N、P、Glc—C、NH4NO 一N、K}{2 PO 一K)配施条件下土壤 

PLFAs测定后发现：与空白相比，N或 P不会增加可培养细胞数量；与 N、P处理相比，有机 c明显增加了可培 

养菌群数量；水分是醋酸盐矿化作用的主要限制因子，而 N或 P则没有影响。BShme等[5 通过 28种 PLFAs的 

主成分分析表明，有机肥与 NPK处理的土著微生物区系明显不同，而这种变化主要是由G一细菌与真菌引起 

的。DeGrood 副等发现，养分贫瘠土壤微生物区系以真菌群落为主。Cookson等 研究表明，施用于草土壤总 

PLFAs含量明显高于空白、施化肥或干草 +化肥处理。 

最后，耕作方式改变土壤微生物 PLFAs组成。Bailey 采用(双)抑制剂附加 比率法(Inhibitors additivity 

ratio，IAR)发现，在免耕土壤与草原修复土壤中积累了大量真菌。Feng等 发现免耕条件下 PLFAs量比耕作 

土壤高，他们认为湿热条件下常规耕作土壤中出现的疏松一紧实“恶性循环”会导致有机质减少。 

2．5 PLFAs分析在生物修复中的应用 

陆地生态修复过程包括生境功能与结构特性修复两个方面，灵敏的监测手段是生态修复过程优化的前 

提 。由于土壤微生物对环境变化极为敏感，因此分析土壤微生物群落 PLFAs组成可反映出土壤修复过程 

中各时期的细微差异。例如，Mummey等¨̈发现：真菌与细菌 PLFAs组成丰度的相对变化，可评价遭受不同程 

度破坏的土壤生态系统的恢复状况。Richard等 认为：赤杨(Alnus)等树种会使土壤从无真菌而富含 G 为 

主的菌群向富含真菌的群落结构转化，自然生态系统中的土壤微生物群落主要受真菌代谢途径的影响。 

2．6 标记”c技术在 PLFAs分析中的应用 

由于底物可用性以及代谢途径不同，微生物对”c和 c的富集存在明显差异 。原则上，”c标记技术能 

够研究所有含 c化合物的微生物同化、异化过程。Sun 认为”c标记技术有利于对已标记成分的代谢周转过 

程与机理进行深入分析，并用来估计磷脂的代谢速率。Arao 用 1一”C醋酸盐培养土壤 24h后发现，PLFAs中 

参人的”c多于 NLFAs和 GLFAs。Johnsen等 将”c标记菲加人土壤直接将活体代谢过程与菌体分类相结合， 

并定量菲降解微生物固醇、GLFAs以及 PLFAs。Mark等 利用”c标记添加技术表明：不同植物(如黑麦草与 

苜蓿)的不同部位(如秸杆与根部残体中)C源会参人不同土壤微生物体 PLFAs中，并且土壤微生物 PLFAs总 
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c中来源于植物残体的仅占很少一部分。此结果一方面说明，土壤微生物对植物残体的降解具有选择性；另 

一 方面也表明，在土壤中大多数微生物也许并不参与植物残体的降解。Malossoa等 引在利用”c标记的植物残 

体研究有机质降解与微生物群落结构变化之间的关系时，也发现：与麦角固醇中 c富集现象相反，微生物体 

PLFAs没有随着植物体降解而发生显著变化。显然，”c标记技术通过直接将菌群活力与相应”c．标记代谢物 

相联系，极大地拓展了 PLFAs技术的应用前景 。 

3 PLFAs分析技术不足 

尽管PLFAs可用来分析复杂的土壤微生物，但该法在应用中仍存在局限性。 

(1)对原位土壤微生物群落中特定菌种指征有时不够明确 Bossio等 认为，PLFAs法所依赖的针对个 

别脂肪酸标识物的细致描述源于少数可被分离的微生物纯培养。因此，在研究非培养菌群占绝大多数的原位 

土壤微生物时，无法证明某种脂肪酸标记物一定具有普遍的代表性。另外，不同菌种相同脂肪酸的相互叠加 

也难于在种水平上辩明微生物群落的确切组成n。’’ 。比如，18：2(o6存在于个别细菌体内 ̈ ；G一菌外层膜成 

分脂多糖的B．OHFA也存在于个别 G 菌、真菌或植物体之中 ]。因而，在利用 PLFAs技术分析特定菌群有机 

质动力学时尚有一定困难 。 

(2)PLFAs的提取易受其他有机质的干扰 提取磷脂的颜色一般 由黄色至棕色，它们主要是由腐殖酸引 

起的(占PLFAs总量 5％ 一10％) 。BMth Ll 实验表明，SIR法测定微生物量一C与总 PLFAs回归曲线未过原 

点，也说明所提取的PLFAs中存在其他杂质。 

(3)用于 PLFAs分析的样品不易保存 Schutter等  ̈认为，不饱和脂肪酸会在 O：作用下发生自氧化作用。 

因此，在好氧条件下土壤 PLFAs的组成可能会发生一些不可预料的变化。另外，一80~C的贮存条件也是极为 

苛刻的。 

(4)PLFAs技术在估算真菌生物量时尚存不足 真菌 PLFAs占总菌体 PLFAs含量的 16．5％，该数值比用 

特定抑制剂测定的呼吸活力低很多 。膜磷脂与细胞代谢活力之间出现这样的差异，原因可能是丝状真菌 

与单细胞细菌的表面积与体积间的比率不同；或是由于真核细胞细胞器与诸如硝化细菌中薄层状结构在分类 

尺度上有差异 。因此，用 PLFAs法计算真菌生物量时应明确 PLFAs与菌体体积、质量之间的转换系数，并 

用其他方法验证。 

(5)对古菌分析无能为力 古细菌膜成分只有醚键(二醚与四醚成分为主) ，因此不能用 PI FAs法分析 

古细菌的组成变化。 

4 结语 

PLFAs在土壤微生物中分布广泛、种类繁多、活体外迅速降解、分析方法灵敏且重复性较好，因此可用来 

描述原位土壤微生物主要群落的数量特征 。但其应用受到微生物特定种属 PLFAs定量、定性信息缺乏的 

制约；微生物个别种属的 PLFAs构型相互叠加，甚至个别 PLFAs所提供的菌群结构信息相互矛盾；不同 PLFAs 

分析方法所得结果差异显著。 

因此，在应用 PLFAs技术时以下几点值得考虑：①分析结构特异性 PLFAs，以便不断完善不同菌种的特定 

脂肪酸数据库；②利用特定环境或特殊生理状态下不同微生物群落，揭示各种类型脂肪酸(如 PLFAs与相应 

NLFAs、GLFAs)之间或脂肪酸与其他生物标识物(蛋白质、核酸等物质)之间密切关系；③通过”C．底物添加技 

术在种水平上将功能菌群与特定有机质分解代谢相联系。只有这样，才能对土壤微生物参与的各种生物地化 

过程进行深入研究，才能使与土壤有关的生物层以可控方式向有利于人类生存发展的方向演化。 
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