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摘要：多环芳烃（Ｐｏｌｙｃｙｃｌｉｃ ａｒｏｍａｔｉｃ ｈｙｄｒｏｃａｒｂｏｎｓ， ＰＡＨｓ）是土壤中广泛存在的、美国环保总署（ＵＳＥＰＡ）优先控制的一类有毒（致
癌、致突变）的持久性污染物，主要来源于人类活动。 土壤微生物多样性是表征土壤质量变化的敏感指标之一。 磷脂脂肪酸

（ＰＬＦＡｓ）分析方法是基于活性微生物细胞膜的 ＰＬＦＡｓ 组分的生化检测技术，克服了传统培养方法只能分离出少量微生物

（＜１％）的缺点。 本研究采用 ＰＬＦＡｓ 方法，解析了土壤活性微生物对 ＰＡＨｓ 污染胁迫的反应。 结果表明：土壤微生物分布情况

可分为 ４ 种类型：Ⅰ型，微生物 ＰＬＦＡｓ 种类最多，占该区土壤微生物 ＰＬＦＡｓ 种类总数的 ５７．７％，ＰＡＨｓ 对变量的解释量最小；Ⅱ
型，微生物 ＰＬＦＡｓ 占 ＰＬＦＡｓ 总数的 ３０．８％，ＰＡＨｓ 对变量的解释量较小；Ⅲ型，微生物 ＰＬＦＡｓ 种类占总数的 ７．６８％，ＰＡＨｓ 对变量

的解释量较大；Ⅳ型，微生物 ＰＬＦＡｓ 的种类仅占总数的 ３．８５％，ＰＡＨｓ 对变量的解释量最大。 相关性分析表明：土壤微生物

ＰＬＦＡｓ 的种类、生物量和生态多样性指数与土壤中萘（Ｎａｐ）、芴（Ｆｌｕ）、蒽（Ａｎｔ）、苯并［Ｋ］荧蒽（Ｂｋｆ）、苯并［ａ］芘（Ｂａｐ）、茚并

［１，２，３⁃ｃｄ］芘（Ｉｎｄ）的相对含量呈负相关关系；与苊（Ａｃｅ）、菲（Ｐｈｅ）、荧蒽（Ｆｌａ）、芘（Ｐｙｒ）、苯并［ａ］蒽（Ｂａａ） 的相对含量呈正相

关关系；与 ＰＡＨｓ 的种类和浓度呈负相关关系。 结果将为开展 ＰＡＨｓ 污染土壤的生态风险评价和微生物生物修复技术研究提供

理论依据。
关键词： 磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡｓ）； 多环芳烃（ＰＡＨｓ）； 微生物群落； 盐碱土壤； 微生物多样性
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Ⅳ， ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡｓ ｔｙｐｅｓ ｉｎ ｓａｍｐｌｅ ｓｏｉｌｓ ｃｏｍｐｒｉｓｅｓ ｏｎｌｙ ３．８５％， ａｎｄ ＰＡＨｓ ｈａｖｅ ａ ｍａｒｋｅｄ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｎ ｔｈｅ
ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ． Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ （ Ｓｐｅａｒｍａｎ） ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｔｙｐｅｓ ｎｕｍｂｅｒ， ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ， ａｎｄ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ＰＬＦＡｓ ａｒｅ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｎａｐｈｔｈａｌｅｎｅ， ｆｌｕｏｒｅｎｅ， ａｎｔｈｒａｃｅｎｅ， ｂｅｎｚｏ［ｋ］
ｆｌｕｏｒａｎｔｈｅｎｅ， ｂｅｎｚｏ ［ ａ ］ ｐｙｒｅｎｅ， ａｎｄ ｉｎｄｅｎｏ ［ １， ２， ３⁃ｃｄ ］ ｐｙｒｅｎｅ， ａｎｄ ａｒｅ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ａｃｅｎａｐｈｔｈｅｎｅ，
ｐｈｅｎａｎｔｈｒｅｎｅ， ｆｌｕｏｒａｎｔｈｅｎｅ， ｐｙｒｅｎｅ， ａｎｄ ｂｅｎｚｏ［ａ］ａｎｔｈｒａｃｅｎｅ． Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ
ｒｉｓｋ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ａｎｄ ｂｉｏｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｏｆ ｓａｌｉｎｅ⁃ａｌｋａｌｉ ｓｏｉｌ ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ ｗｉｔｈ ＰＡＨｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ （ＰＬＦＡｓ）； ｐｏｌｙｃｙｃｌｉｃ ａｒｏｍａｔｉｃ ｈｙｄｒｏｃａｒｂｏｎｓ （ＰＡＨｓ）； ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； ｓａｌｉｎｅ⁃
ａｌｋａｌｉ ｓｏｉｌ； ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

土壤微生物是土壤生态系统最活跃的组分，常被比拟为土壤养分循环的“转化器”、污染物的“净化器”和
生态系统稳定的“调节器”，在维持土壤生态系统的稳定以及受损生态系统的恢复与重建过程中发挥重要作

用［１⁃２］。 有些土壤微生物类群能通过基因表达的蛋白酶，或通过共代谢作用降解有机污染物［３］。 有的类群形

成了以某些污染物作为唯一碳源或能源的生理代谢特征。 Ｌｏｒｅａｕ 等［４］认为土壤微生物群落结构与功能的改

变，可以作为一个生物预警指标指示土壤质量的变化，因为在稳定的土壤生态系统中，土壤微生物具有较高的

多样性，而微生物多样性的减少则会导致统稳定性和生态功能的下降。 土壤微生物种类丰富、数量巨大。 据

估算，每克土壤中约有几万个物种，百亿个微生物个体。 目前，仅有大约 ４５００ 个种类得到了鉴定，其中，约有

１００ 多个属，２００ 多个种被证明能够降解石油等有机污染物［５］。 因此，在土壤污染问题日益突出的今天，探讨

污染物对土壤微生态系统的影响将具有重要的理论研究与实际应用价值。
土壤中可培养微生物仅占总量的 １％—１０％，利用传统的平板培养方法会过低估计微生物的量；利用克隆

文库和 ＤＮＡ 测序等分子技术不能区分微生物是活体还是死体。 磷脂脂肪酸（Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ， ＰＬＦＡｓ）
是微生物生长代谢过程合成的膜结构物质，具有结构和种类的多样性，且细胞一旦死亡 ＰＬＦＡｓ 将迅速分解。
因此，ＰＬＦＡｓ 标识的是活性微生物类群，能反应土壤微生物群落随环境质量改变而变化的动态过程［６］。

大港油田区具有 ５０ 多年的石油勘探与开采历史，土壤存在一定程度的多环芳烃（ ｐｏｌｙｃｙｃｌｉｃ ａｒｏｍａｔｉｃ
ｈｙｄｒｏｃａｒｂｏｎｓ， ＰＡＨｓ）污染。 近年来，有关于该区石油污染调查与修复技术研究的报道［７⁃８］，但关于该区污染土

壤微生态环境的研究还较少。 本文以油田区土壤为研究对象，采用 ＰＬＦＡｓ 分析方法，引用生态学多样性参

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　
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数，探讨土壤微生物群落多样性对 ＰＡＨｓ 污染胁迫的响应特征。

１　 材料与方法

１．１　 土壤样品的采集

２０１３ 年 ５ 月在大港油田布设了 １５ 个采样区（４００ｍ２ ／区）。 采用网格布点法，用不锈钢铲采集表层土壤

（０—２５ｃｍ），每个样区采集 ２０—３０ 个样点土壤，然后混合均匀记作该样区的土壤样品。 土壤样品用聚乙烯自

封袋密封运至实验室。 土壤微生物 ＰＬＦＡｓ 提取采用鲜土；ＰＡＨｓ 提取采用冷冻干燥、研磨过 １００ 目金属筛的

土壤。 根据文献［９］方法提取和净化土壤 ＰＡＨｓ；土壤含水率用烘干法测定；土壤 ｐＨ 采用 ５：１ 的水土比混合

液，ｐＨ 计（ｐＨｓ⁃３Ｃ）测定；电导率（ＥＣ） 采用电导仪（ＤＤＳ⁃１１Ａ） 测定；土壤有机质含量（ＳＯＣ）采用重铬酸钾水

合加热法测定［１０］。
１．２　 磷脂脂肪酸测定与命名方法

采用 Ｂｌｉｇｈ ａｎｄ Ｄｙｅｒ ［１１］方法提取 ＰＬＦＡｓ。 浓缩样品利用气象色谱⁃质谱联用仪（ＧＣ ／ ＭＳ）测定。 以十九烷

酸甲酯为内标，对不同种类 ＰＬＦＡｓ 定量分析［１２］。 采用“ω”系统对特征 ＰＬＦＡｓ 进行命名，分子通式为：（ ｉ ／ ａ ／
ｍｅ ／ ｃｙ）Ｘ：ＹωＺ（ｃ ／ ｔ），其中，ω 代表双键，Ｚ 代表双键距离分子末端碳原子的个数；ｉ 表示甲基支链位于距离分

子末端第 ２ 个碳原子而 ａ 表示甲基支链距离末端第三个碳原子上；ｍｅ 代表甲基支链在中间碳原子上，其前面

的数字表示距离分子始端碳原子的个数；Ｘ 代表主链碳原子的个数，Ｙ 代表双键的个数；ｃｙ 代表环丙基；ｃ 或 ｔ
表示分子的顺、反式结构［１３］。
１．３　 数据统计分析

每个样品测 ３ 个重复，文中所列出的土壤样品测定值均为该样品 ３ 个重复样的平均值。 采用 Ｅｘｃｅｌ 和
ＳＰＳＳ １７．０ 软件进行相关数据的统计分析与处理。 采用 ＣＡＮＯＣＯ ｓｏｆｔｗａｒｅ （ｖｅｒｓｉｏｎ４．５， Ｍｉｃｒｏｃｏｍｐｕｔｅｒ Ｐｏｗｅｒ，
Ｉｎｃ．， Ｉｔｈａｃａ， ＮＹ） 对 ＰＬＦＡｓ 特征进行分析。 对不同类型 ＰＬＦＡｓ 的浓度进行主成分分子（ＰＣＡ）和冗余性分析

（ＲＤＡ）。 各生态参数的计算公式如下［１４⁃１５］：
Ｍａｒｇａｌｅｆ 总丰富度指数（Ｍ）

Ｍ ＝ （Ｓ － １） ／ ｌｎＮ （１）
Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数（Ｈ）

Ｈ ＝－ ∑
Ｓ

ｉ ＝ １
ｐｉ ｌｎｐｉ ， Ｐ ｉ ＝ Ｎｉ ／ Ｎ （２）

Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度（Ｊ）

Ｊ ＝ － ∑ｐｉ ｌｎｐｉ ／ ｌｎＳ ＝ Ｈ ／ ｌｎＳ ， Ｐ ｉ ＝ Ｎｉ ／ Ｎ （３）

Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度（Ｙ）

Ｙ ＝ １ － ∑Ｐ２
ｉ ， Ｐ ｉ ＝ Ｎｉ ／ Ｎ （４）

式中，Ｓ 是系统中物种个数，在此指 １５ 个样区，土壤中某一特征 ＰＬＦＡ 检出的频次；Ｎｉ 为第 ｉ 种的个体数，在此

指不同样区土壤中检测出的第 ｉ 种 ＰＬＦＡｓ 的含量；Ｎ 为群落全部个体总数，在此指 １５ 个样区中检测出的各种

ＰＬＦＡｓ 量的总和。

２　 结果与分析

２．１　 土壤基本性质和 ＰＡＨｓ 复合污染特征

土壤中共检测出 １２ 种 Ｕ．Ｓ．ＥＰＡ［１６］优先控制的 ＰＡＨｓ 类型（表 １）。 不同样区 ＰＡＨｓ 种类变化范围在 ６—
１２ 种，包括 ２ 环—６ 环类型。 萘 （ Ｎａｐｈｔｈａｌｅｎｅｎ， Ｎａｐ）、芴 （ Ｆｌｕｏｒｅｎｅ， Ｆｌｕ）、荧蒽 （ Ｆｌｕｏｒａｎｔｈｅｎｅ， Ｆｌａ）、芘

（Ｐｙｒｅｎｅ， Ｐｙｒ）为完全分布，所有样区均检测到；２ 环 ＰＡＨｓ 在不同样区占总量比例范围为 ２．２０％—９６．７％，Ｓ３
最高，Ｓ２ 最小；３ 环 ＰＡＨｓ 所占比例范围为 ０．４７３％—６７．４％，Ｓ１１ 最小，Ｓ２ 最高；４ 环所占比例范围为：ｎｄ—４１．

３　 ２１ 期 　 　 　 焦海华　 等：油田区多环芳烃污染盐碱土壤活性微生物群落结构解析 　
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３％，Ｓ４ 最高，Ｓ３ 中没检测到；５ 环比例范围 ｎｄ—４２．７％，Ｓ１２ 最高，Ｓ２、Ｓ５、Ｓ１０ 均没检测到；６ 环所占比例范围

为 ｎｄ—１４．６％，Ｓ２ 中最高，Ｓ３、Ｓ４、Ｓ５、Ｓ１０、Ｓ１３、Ｓ１３、Ｓ１５ 均没检测到。 ＰＡＨｓ 总浓度（∑ＰＡＨｓ）范围在 １．０３×
１０２—３７．７×１０２ ｎｇ ／ ｇ，平均值为 ７．７８×１０２ ｎｇ ／ ｇ。

表 １　 土壤与多环芳烃（ＰＡＨｓ）的污染特征值（浓度 ｎｇ ／ ｇ）

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｎｄ ＰＡＨｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅ ｓｏｉｌｓ

参数
Ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

样区 Ｓａｍｐｌｅ ａｒｅａｓ

Ｓ１ Ｓ２ Ｓ３ Ｓ４ Ｓ５ Ｓ６ Ｓ７ Ｓ８ Ｓ９ Ｓ１０ Ｓ１１ Ｓ１２ Ｓ１３ Ｓ１４ Ｓ１５
ＰＨ ８．０５ ８．６３ ８．５５ ８．６４ ８．２５ ８．６７ ８．０３ ７．９５ ８．２７ ８．３４ ８．３８ ８．１３ ７．９１ ８．０４ ８．３２
Ｈ２Ｏ ／ ％ １２．６ ９．５２ １３．１ １９．１ １２．２ １９．５ １３．３ ２２．３ １５．２ ９．８５ １３．５ ９．９０ １７．５ １６．９ １２．０
ＥＣ ／ （μｍ ／ ｓ） ４５７ ５３０ ９６０ １４６０ １３８１ ２３１７ ４８１７ ４０４０ １９０ ４７６ ４５１ ３２８ ６８７７ ４１３７ ６４９７
ＴＯＣ ／ ％ １．１０ １．２８ ２．３９ ２．３８ ２．６０ １．７１ １．４７ １．１７ １．９２ １．３６ ２．４０ ２．２０ １．７３ １．４４ １．００
Ｎａｐ（２ 环） ２８４ ２．２６ ４７６ ３７．４ ５０６ ４７９ ５１７ ４６１ ５７１ ４９０ ６９０ ６０３ ７３９ ４７１ ５４９
Ａｃｅ（３ 环） ｎｄ ｎｄ ｎｄ ｎｄ ｎｄ ｎｄ ｎｄ ｎｄ ｎｄ ｎｄ ｎｄ １５．０ ｎｄ ｎｄ ｎｄ
Ｆｌｕ（３ 环） ８．６５ ３５．３ ３．３９ ５．５９ ９．１９ ６．５３ ３．３９ ７．０１ １１．５ ９．９７ ３．３９ ２８．４ ７．４４ ５．２１ １１．１
Ｐｈｅ（３ 环） ２２．８ ３４．２ ｎｄ ３３．９ ５２．４ ２５．０ ２８．０ １５．１ ８９．６ ５２．３ ｎｄ ２６８ ２３．１ ２６．１ ４３．７
Ａｎｔ（３ 环） ２０．３ ０．２０５ ｎｄ ０．１８９ ０．２０６ ０．２１５ ０．２４８ ０．１９５ ０．２１６ ０．２２７ ｎｄ ３９．１ ０．２４６ ０．２６６ ０．２５９
Ｆｌａ（４ 环） ９．４３ １２．２ ９．４６ ３４．７ ３２．２ １７．０ ３９．５ ５５．０ ８９．０ ９．４３ ９．４１ ４１２ ９．４３ １８．５ ６．２８
Ｐｙｒ（４ 环） ３．５２ ３．６０ ３．６ ２４．３ ５０．０ ３．６ ３．６０ １２．８ ８７．７ ２４．３ ３．５９ ３８０ １７．６ ５６．０ ３４．０
Ｃｈｒ（４ 环） ｎｄ ｎｄ ｎｄ ｎｄ ｎｄ ｎｄ ｎｄ ｎｄ ５３．０ ｎｄ ｎｄ ２８９ ｎｄ ｎｄ ｎｄ
Ｂａａ（４ 环） ｎｄ ｎｄ ７．１１ ６．９９ ｎｄ ｎｄ ｎｄ ７．０１ ４７．７ ｎｄ ｎｄ ３９８ ７．１２ ７．１ ７．１３
Ｂｋｆ（５ 环） ４．１３ ｎｄ ｎｄ ｎｄ ｎｄ ４．１３ ４．１ ３．９９ ４．１３ ｎｄ ４．１５ ４９５ ０ ４．１４ ４．１０
Ｂａｐ（５ 环） ４．９８ ｎｄ ５．５５ ｎｄ ｎｄ ５．６ ５．７ ５．７１ ｎｄ ｎｄ ｎｄ ４２７ ５．５８ ６．０３ ｎｄ
Ｉｎｄ（６ 环） １５．１ １５ ｎｄ ｎｄ ｎｄ １５．１ １５．１ ｎｄ ５７．７ ｎｄ １６．０ ４１１ ｎｄ ｎｄ ｎｄ
∑ＰＡＨｓ ３７３ １０３ ５０５． １４３ ６５０ ５５６ ６１７ ５６７ １０１２ ５８６ ７２６ ３７６６ ８０９ ５９５ ６５５
ＰＡＨ 种类 ９ ７ ６ ８ ７ １０ ９ ９ １０ ７ ７ １２ ９ １０ ９
　 　 ｎｄ 为土壤中未检测到的类型； Ｎａｐ： 萘（Ｎａｐｈｔｈａｌｅｎｅｎ）、Ａｃｅ： 苊（Ａｃｅｎａｐｈｔｈｅｎｅ）、Ｆｌｕ： 芴（Ｆｌｕｏｒｅｎｅ）、Ｐｈｅ： 菲（Ｐｈｅｎａｎｔｈｒｅｎｅ）、Ａｎｔ： 蒽（Ａｎｔｈｒａｃｅｎｅ）、Ｆｌａ： 荧蒽

（Ｆｌｕｏｒａｎｔｈｅｎｅ）、Ｐｙｒ： 芘（Ｐｙｒｅｎｅ）、Ｃｈｒ： （Ｃｈｒｙｓｅｎｅ）、Ｂａａ： 苯并［ａ］蒽（Ｂｅｎｚｏ［ａ］ａｎｔｈｒａｃｅｎｅ）、Ｂｋｆ： 苯并［Ｋ］荧蒽（Ｂｅｎｚｏ［ ｋ］ ｆｌｕｏｒａｎｔｈｅｎｅ）、Ｂａｐ： 苯并［ ａ］芘（Ｂｅｎｚｏ

［ａ］ｐｙｒｅｎｅ）、Ｉｎｄ： 茚并［１，２，３⁃ｃｄ］芘（Ｉｎｄｅｎｏ［１，２，３⁃ｃｄ］Ｐｙｒｅｎｅ）

图 １　 土壤样品（Ｓ４）微生物群落磷脂脂肪酸气相色谱图

Ｆｉｇ．１　 Ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｍ ｐｒｏｆｉｌｅ ｏｆ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄｓ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅ （Ｓ２）

２．２　 土壤微生物群落组成

以土壤样品（Ｓ２）提取的 ＰＦＬＡｓ 气相色谱图（图 １）为例。 其中，横坐标表示各 ＰＬＦＡｓ 特征峰出现的时间，
纵坐标表示各 ＰＬＦＡｓ 的丰度。 将图谱信息转化为数据信息（表 ２）可知：土壤中共检测到从 Ｃ１０—Ｃ２４的 ２６ 种
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表
２　

土
壤
微
生
物
磷
脂
脂
肪
酸
（Ｐ

ＬＦ
Ａ
ｓ）
特
征
值
及
其
生
态
参
数

Ｔａ
ｂｌ
ｅ
２　

Ｔｈ
ｅ
ｄｉ
ｖｅ
ｒｓ
ｉｔｙ

ｉｎ
ｄｉ
ｃｅ
ｓ
ａｎ

ｄ
ｃｏ
ｎｃ
ｅｎ
ｔｒ
ａｔ
ｉｏ
ｎ
ｏｆ

ＰＬ
ＦＡ

ｓ
ｉｎ

ｓａ
ｍ
ｐｌ
ｅ
ｓｏ
ｉｌｓ

ＰＬ
ＦＡ

类
型

Ｓｏ
ｒｔ

ＰＬ
ＦＡ

ｓ

样
区

Ｓａ
ｍｐ

ｌｅｓ
多

样
性

指
数

Ｄｉ
ｖｅ
ｒｓｉ

ｔｙ
ｉｎｄ

ｉｃｅ
ｓ

Ｓ１
Ｓ２

Ｓ３
Ｓ４

Ｓ５
Ｓ６

Ｓ７
Ｓ８

Ｓ９
Ｓ１

０
Ｓ１

１
Ｓ１

２
Ｓ１

３
Ｓ１

４
Ｓ１

５
频

次
／Ｓ

ＰＬ
ＦＡ

ｓ／
（ｎ

ｇ／
ｇ）

Ｍ
Ｈ

Ｊ
Ｙ

Ｃ１
０：

０
０．
１４

４
０．
２３

２
０

０
０．
５２

６
０

０
０

０
０

０．
４１

２
０

０
０

０．
２３

０
５

１．
５４

４．
８０

０．
３１

７
０．
０９

７３
０．
９６

３

Ｃ１
４：

０
０

０
２．
４７

３．
０５

５．
３９

０
０

４．
１８

０
０．
７３

０
０

０
０

０．
３９

８
０

６
１６

．３
５．
８０

０．
３３

８
０．
１０

４
０．
９４

７

Ｃ１
５：

０
０

０
１２

．５
０．
５０

４
４．
８１

０
０

４．
９６

２．
１９

０
０

２．
１９

０
０

０
６

２７
．１

５．
８０

０．
３３

８
０．
１０

４
０．
９４

７

Ｃ１
６：

０
３．
６４

６．
６０

１．
９１

９．
９８

１１
．０

０．
３５

６
４．
６３

１２
．９

１１
．４

１０
．６

０．
４４

０
９．
２７

１１
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０
４．
６５

１４
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１３
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０．
３３

３
０．
１０

２
０．
７１

０

Ｃ１
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０
０

０
０

０
０

０
０

０．
３０

８
０

０
０

０
０

０
０

１
０．
３０

８
０．
８０

２
０．
１２

５
０．
０３

８５
０．
９９

９

Ｃ１
８：

０
１．
６０

５．
２７

３．
２３

２．
６０

４．
６６

３．
１２

３．
５２

３．
１６

８．
２４

６．
０７

８．
１４

６．
２０

９．
９１

３．
４０

０
１４

６９
．１

１３
．８

０．
３３

３
０．
１０

２
０．
７１

０

ｉ１３
：０

０
０

４．
０６

３．
８６

０
０

０
０

０
０

０
１．
８７

０
０

０．
０６

１４
４

９．
８５

３．
８０

０．
２８

８
０．
０８

８４
０．
９７

６

ｉ１５
：０

０
０

０
１．
６８

１．
５４

５．
１０

０．
１８

７
１．
１９

０．
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２
０

１０
．１

０．
９０

４
０

５．
３０

３．
９２

１
３０

．８
９．
８０

０．
３６

８
０．
１１

３
０．
８５

２

ｉ１６
：０

０
０

０
０

０
０

０
０．
７３

５
０

０
０

０
０

０
０

１
０．
７３

５
０．
８０

２
０．
１２

５
０．
０３

８５
０．
９９

９

ａ１
２：

０
０

０
０．
５９

８
０．
６６

１
０

０
０

０
０

０
０

０
０

０
０

２
１．
２６

１．
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１９

７
０．
０６

０６
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９９

４

ａ１
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０
０

０
０
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７
０

０
０
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１３

５
０

０
０

０
０．
１８

１
０

０
３

０．
５８

２
２．
８０

０．
２４

９
０．
０７

６５
０．
９８

７

ａ１
４：

０
０

０
０

０
０

０．
５７

５
０

４．
３２

１．
３３

０
０

０
０

０
０

３
６．
２２

２．
８０

０．
２４

９
０．
０７

６５
０．
９８

７

ａ１
６：

０
０

０
３．
３０

３．
００

２．
６９

０．
２２

８
０

１．
３９

１．
２７

０．
９９

０
１．
０１

１．
１７

０
０

０
９

１５
．０

８．
８０

０．
３６

７
０．
１１

３
０．
８８

０

１６
：１

ω７
ｃ

０．
２０

１
０

０．
４０

８
０．
８３

８
０．
７７

７
０．
３３

２
０

０．
９０

１
０

０
０

０．
４５

０
０

０．
２２

０
０

８
４．
１３

７．
８０

０．
３６

３
０．
１１

１
０．
９０

５

１６
：１

ω９
ｔ

０．
９７

０
０．
３４

７
７．
９３

８．
０２

６．
３１

０．
７６

８
０

７．
５１

３．
３１

２．
７３

０．
３０

４
１．
４５

０．
６０

７
０．
９５

９
０．
３１

６
１４

４１
．５

１３
．８

０．
３３

３
０．
１０

２
０．
７１

０

ｃｙ
１６

：０
０

０
３．
１１

２．
０８

１．
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０
０

１．
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１．
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０．
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８
０．
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８
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３
０

０
０

８
１１

．３
７．
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０．
３６

３
０．
１１

１
０．
９０

５

ｃｙ
１８

：０
０

０
１．
９３

２．
２８

２．
１１

０．
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９
０

２．
００

０
０．
７１

０
０．
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０

０
０

０
７
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８０
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３５

３
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８
０．
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８
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０
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６
０．
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６
５．
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５．
７３

０
１．
１２

０
０

０
１．
６８

０．
８９

４
０

０．
５９

４
０．
７０

４
０

９
１７

．１
８．
８０

０．
３６

７
０．
１１

３
０．
８８

０

９ｍ
ｅ１
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０

０
０
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０

０
０

０
０

０．
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０
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０
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９
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０．
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４
０
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１．
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０
０

０
０．
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３
０

０．
５９

８
０

０
０

０
０

６
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８０
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８
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４
０．
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ｒｇａ

ｌｅｆ
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数
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）

；
Ｓｈ

ａｎ
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ｎ⁃
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ｉｅｎ
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；
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ＰＬＦＡｓ 类型，最少的样区 Ｓ７（３ 种），最多的样区 Ｓ４（１７ 种）。 根据分子结构可分为标识细菌的饱和型脂肪酸

（ＳＡＴ） ［１７］；标识革兰氏阳性菌（Ｇ＋）的支链末端型饱和脂肪酸（ＴＢＳＡＴ） ［１８］；标识放线菌的支链中间型饱和脂

肪酸（ＭＢＳＡＴ） ［１９］；标识革兰氏阴性菌（Ｇ－）的单不饱和型脂肪酸（ＭＯＮＯ）和环丙脂肪酸（ＣＹＣＬＯ） ［２０］；标识真

菌的多不饱和型脂肪酸（ＰＵＦＡ） ［２１］等 ６ 大类群。
２．３　 土壤微生物生态学特征

根据公式（１）—（４）计算土壤微生物 ＰＬＦＡｓ 的各种生态学指数（表 ２）。 各种 ＰＬＦＡｓ 在样区出现的频次

为 １—１４ 次；标记的生物量范围在 ０．１７６—９８．９ｎｇ ／ ｇ；Ｍａｒｇａｌｅｆ （Ｍ）、Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ（Ｈ）、均匀度（Ｊ）、Ｓｉｍｐｓｏｎ
（Ｙ）指数等生态学参数变化范围分别为 ０．８０２ —１３．８、０．１２５—０．３６７、０．０３８５— ０．１１３、０．７１０— ０．９９９。 依据特

征指数，可将土壤微生物分为 ３ 个类群：第 １ 类为高丰富度（Ｍ）、高频次（Ｓ）、高多样性指数（Ｈ），包括细菌

ＰＬＦＡ 类型如 Ｃ１０：０、Ｃ１４：０、Ｃ１６：０、Ｃ１８：０、９ｍｅ１４：０；Ｇ＋ＰＬＦＡ 类型如 ｉ１５：０、ａ１６：０；Ｇ－ＰＬＦＡ 如 ｃｙ１６：０、ｃｙ１８：
０、１６：１ω９ｔ、１６：１ω７ｃ、１８：１ω９ｔ 和典型真菌 １８：２ω６，９；第 ２ 类为高 Ｍ、低 Ｓ、低 Ｈ，包括放线菌 ＰＬＦＡ 如 １０ｍｅ１８：
０、９ｍｅ１７：０ 和 Ｇ＋ＰＬＦＡ 如 ａ１０：０、ａ１４：０、ｉ１６：０；第 ３ 类为低 Ｍ、低 Ｓ、低 Ｈ，如 １８：１ω６ｔ、ｉ１３：０、ａ１２：０。
２．４　 土壤微生物生物量

以 ＳＡＴ、ＴＢＳＡＴ、ＭＯＮＯ、ＣＹＣＬＯ 和 ＰＵＦＡ 的总和计算土壤微生物总生物量［２２］；以 Ｃ１０、Ｃ１４：０、Ｃ１５：０、
Ｃ１６：０、Ｃ１７：０、Ｃ１８：０；ｉ１３：０、ｉ１５：０、ｉ１６：０、ａ１０：０、ａ１２：０、ａ１４：０、ａ１６：０；１６：１ω７ｃ、１６：１ω９ｔ、１８：１ω８ｃ、１８：１ω１０ｃ、
１８：１ω６ｔ、１８：１ω９ｔ、２４：１ω５ｔ；ｃｙ１６：０、ｃｙ１８：０ 的总和计算细菌的生物量［２３］。 以 ｉ１３：０、ｉ１５：０、ｉ１６：０、ａ１０：０、ａ１２：
０、ａ１４：０、ａ１６：０ 的总和计算除放线菌之外的 Ｇ＋菌的生物量［２１］；以 １６：１ω７ｃ、１６：１ω９ｔ、１８：１ω８ｃ、１８：１ω１０ｃ、１８：
１ω６ｔ、１８：１ω９ｔ 、２４：１ω５ｔ、ｃｙ１６：０、ｃｙ１８：０ 计算 Ｇ－菌的生物量［２４］；以 ９ｍｅ１４：０、９ｍｅ１７：０、１０ｍｅ１８：０ 的总和计算

放线菌的生物量［２５］；以 １８：２ω６，９ 计算真菌的生物量［２６］；由图 ２ 可知，不同样区土壤微生物总生物量（∑
ＰＬＦＡｓ）范围在（８．３４—５９．９）ｎｇ ／ ｇ，Ｓ７ 最少（８．３４ｎｇ ／ ｇ），Ｓ３ 最多（５９．９ｎｇ ／ ｇ）。 其中，细菌是主要的微生物类群

（７．７１—５２．０） ｎｇ ／ ｇ；放线菌生物量范围（０—６．６７）ｎｇ ／ ｇ，Ｓ４ 最多（６．６７ ｎｇ ／ ｇ）；真菌生物量在所有样区土壤中均

最少（０—１．２５） ｎｇ ／ ｇ，６０％的样区没有检测到真菌 ＰＬＦＡｓ；Ｇ－的生物量范围在（０—２３．９） ｎｇ ／ ｇ，Ｓ７ 最少，Ｓ３ 最

多；Ｇ＋的生物量范围在（０—１１．１）ｎｇ ／ ｇ，Ｓ１１ 最多，Ｓ１、Ｓ２ 最少。

图 ２　 不同微生物类群的磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡｓ）生物量

Ｆｉｇ．２　 Ｂｉｏｍａｓｓ ｏｆ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｇｒｏｕｐｓ （ｎｇ ／ ｇ） ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

２．５　 间接梯度分析

以土壤微生物 ＰＬＦＡｓ 的浓度做主成分分析（ＰＣＡ） （图 ３）。 ＰＣ１ 解释变量的 ４５．７％，ＰＣ２ 解释变量的 １６．
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９％。 Ｃ１４：０， １６：１ω９ｔ， １６：１ω７ｃ， ａ１６：０， ｃｙ１６：０， ｃｙ１８：０， １８：１ω９ｔ， Ｃ１５：０， ａ１２：０，ｉ１３：０，１０ｍｅ１８：０， ９ｍｅ１４：
０， １８：１ω６ｔ， １８：１ω８， ａ１４：０， ａ１０：０ 等细菌的 ＰＬＦＡｓ 类型与 ＰＣ１ 正相关性；ｉ１５：０， Ｃ１０：０， １８：１ω１０ 与 ＰＣ１
负相关性。 Ｃ１６：０， Ｃ１８：０， ａ１０：０， １８：１ω１０， ９ｍｅ１７：０， ２４：１ω５ｔ， Ｃ１６：０ 等细菌 ＰＬＦＡｓ 与 ＰＣ２ 负相关。 根据

土壤微生物 ＰＬＦＡｓ 的分布特征，１５ 个样区可以分为 ４ 大类型：Ⅰ型，土壤微生物 ＰＬＦＡｓ 种类占油田区总

ＰＬＦＡｓ 类型的 ５７．７％，如 ３ 和 ４ 样区。 其中，９ｍｅ１４：０， １８：１ω６ｔ， ａ１２：０， ｉ１３：０， ｃｙ１８：０， １６：１ω７ｃ， ａ１０：０，
１０ｍｅ１８：０， Ｃ１４：０， ｃｙ１６：０， １８：１ω， １６：１ω９ｔ 等有较高的解释量；Ⅱ型，土壤微生物 ＰＬＦＡｓ 种类占总 ＰＬＦＡｓ 类
型的 ３０．８％，如 ５、８、９、１０、１２ 样区。 其中，Ｃ１５：０、１８：１ω９ｔ、Ｃ１７：０、ａ１４：０、１８：１ω８ｃ、Ｃ１６：０、２４：１ω５ｔ、９ｍｅ１７：０
具有较高的解释量。 Ⅲ型，该区微生物 ＰＬＦＡｓ 占 ＰＬＦＡｓ 类型总数的 ７．６９％６、如 １１、１４、１５ 样区。 其中，Ｃ１０：
０、ｉ１５：０ 具有较高的解释量；Ⅳ型，土壤微生物 ＰＬＦＡｓ 种类仅占总量的 ３．８５％，如 １、２、７、１３ 样区。 其中，１８：
１ω１０ 具有较高的解释量。 由此可知，不同样区土壤微生物 ＰＬＦＡｓ 的组分有比较大的差异性。

图 ３　 不同样区土壤微生物磷脂脂肪酸的主成分分析（ＰＣＡ）

Ｆｉｇ．３　 Ｂｉｐｌｏｔｓ ｆｒｏｍ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｅｓ （ＰＣＡ） ｏｆ ｔｈｅ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ （ＰＬＦＡｓ） ｉｎ ｓｏｉｌ ｓｈｏｗｉｎｇ ｌｏａｄｉｎｇｓ ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ

ＰＬＦＡｓ ａｎｄ ｓａｍｐｌｅ ｐｏｉｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｐｌｏｔｓ ａｌｏｎｇ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｔｗｏ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ．

Ｓｙｍｂｏｌｓ ● １—１５ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｓａｍｐｌｅ ａｒｅａｓ Ｓ１—Ｓ１５

２．６　 直接梯度分析

土壤微生物 ＰＬＦＡｓ 载荷与土壤环境变量的冗余分析（ＲＤＡ）。 前两个轴分别解释变量的 ４３．３％、２６．９％
（图 ４）。 由图 ４ 可知，土壤环境因子，包括有机质含量（ＳＯＣ）、ｐＨ、含水率（Ｈ２Ｏ） 电导率（ＥＣ）等和 ＰＡＨｓ 污染

物是影响土壤微生物分布的 ２ 大因子。 其中，ＳＯＣ、ｐＨ、Ｈ２Ｏ 对 １８：１ω９ｔ、１８：１ω６ｔ、ＣＹ１６：０、ＣＹ１８：０、１６：１ω９ｔ
１６：１ω７ｃ、Ｃ１４：０、ａ１６：０、Ｃ１５：０、ａ１２：０、ｉ１３：０、１０ｍｅ１８：０、９ｍｅ１４：０ 等的载荷量较高，呈正相关性；而 ＰＡＨｓ 和土

壤 ＥＣ 对 Ｃ１６：０、ｉ１５：０、１８：１ω６ｔ、１８：１ω９ｃ 、１８：１ω８ｃ、ａ１０：０、２４：ω１５ｔ、Ｃ１７：０、９ｍ１７：０、ａ１４：０；１８：１ω１０、Ｃ１８：０；
Ｃ１０：０ 等 ＰＬＦＡｓ 的载荷较高；同时可知：３、４ 样区在轴 １ 和 轴 ２ 的载荷量均最大；土壤微生物受环境条件的影

响较大，而 ＰＡＨｓ 和土壤 ＥＣ 对其影响较小。 ５、８、９、１０、１２ 样区在轴 １ 上、轴 ２ 上的载荷均较大，环境条件和
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ＰＡＨｓ 对微生物的影响均较大；１、２、６、７、１１、１３、１４、１５ 样区在轴 ２ 上有较高的载荷，表现为与 ＰＡＨｓ 和土壤 ＥＣ
有较高的相关性。 结果说明，ＳＯＣ、ｐＨ、Ｈ２Ｏ 等环境因子对土壤微生物生长具有一定的促进作用，而 ＰＡＨｓ 和

土壤 ＥＣ 对土壤微生物具有一定的抑制作用。 由于微生物具有对环境的快速适应性特征，在污染物存或 ＥＣ
胁迫环境下（如，１、２、６、７、１１、１３、１４、１５ 样区）有新的适应性类型形成。

图 ４　 土壤微生物磷脂脂肪酸冗余分析

Ｆｉｇ．４　 Ｔｒｉｐｌｏｔｓ ｆｒｏｍ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ） ｏｆ ｔｈｅ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ （ＰＬＦＡｓ） ｉｎ ｓａｍｐｌｅ ｓｏｉｌｓ

○１—１５ 代表样区

２．７　 相关性分析

对不同样区土壤微生物 ＰＬＦＡｓ 总的种类（Ｓ⁃ＰＬＦＡｓ）、生物量（Ｔ⁃ＰＬＦＡｓ）及各种生态多样性指数和土壤中

ＰＡＨｓ 总的种类（Ｓ⁃ＰＡＨｓ）、浓度（Ｔ⁃ＰＡＨｓ）及不同类型 ＰＡＨｓ 的相对含量（％）做 ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析（表 ３）。
结果表明土壤微生物 Ｓ⁃ＰＬＦＡｓ、Ｔ⁃ＰＬＦＡｓ、土壤微生物的丰富度、多样性指数、均匀度和优势度指数与单一种类

的 ＰＡＨｓ 的相关性可分为 ２ 大类型。 第 １ 类是负相关（ ｒ＜０），包括 Ｎａｐ、Ｆｌｕ、蒽（Ａｎｔｈｒａｃｅｎｅ， Ａｎｔ）、苯并［Ｋ］荧
蒽（Ｂｅｎｚｏ［ｋ］ｆｌｕｏｒａｎｔｈｅｎｅ， Ｂｋｆ）、苯并［ａ］芘（Ｂｅｎｚｏ［ａ］ ｐｙｒｅｎｅ， Ｂａｐ）、茚并［１，２，３⁃ｃｄ］芘（ Ｉｎｄｅｎｏ［１，２，３⁃ｃｄ］
Ｐｙｒｅｎｅ， Ｉｎｄ），其中，与 Ａｎｔ 具有较高的负相关性；第 ２ 类是正相关（ ｒ＞０），包括苊（Ａｃｅｎａｐｈｔｈｅｎｅ， Ａｃｅ）、菲
（Ｐｈｅｎａｎｔｈｒｅｎｅ， Ｐｈｅ）、荧蒽（Ｆｌｕｏｒａｎｔｈｅｎｅ， Ｆｌａ）、芘（Ｐｙｒｅｎｅ， Ｐｙｒ）、屈（Ｃｈｒｙｓｅｎｅ， Ｃｈｒ）、苯并［ａ］蒽（Ｂｅｎｚｏ［ａ］
ａｎｔｈｒａｃｅｎｅ， Ｂａａ），其中，与 Ｆｌａ、Ｐｙｒ 具有较高的相关系数。 同时可知，除 Ｊ 与 ｓ⁃ＰＡＨ 表现为较低的正相关之外

（ｒ＝ ０．０５４），土壤微生物 Ｓ⁃ＰＬＦＡ、Ｔ⁃ＰＬＦＡ、Ｍ、Ｈ、Ｊ 和 Ｙ 与土壤多环芳烃的 Ｓ⁃ＰＡＨ 和 Ｔ⁃ＰＡＨ 均呈负相关性（ ｒ＜
０）。
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表 ３　 土壤微生物 ＰＬＦＡｓ种类和总量与不同 ＰＡＨｓ相对含量的相关系数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｔｙｐｅ ａｎｄ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ＰＬＦＡｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ＰＡＨｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅ ｓｏｉｌｓ

项目 Ｉｔｅｍｓ Ｎａｐ Ａｃｅ Ｆｌｕ Ｐｈｅ Ａｎｔ Ｆｌａ Ｐｙｒ Ｃｈｒ Ｂａａ Ｂｋｆ Ｂａｐ Ｉｎｄ Ｔ⁃ＰＡＨｓ Ｓ⁃ＰＡＨｓ

Ｓ⁃ＰＬＦＡｓ －０．２６７ ０．１８６ －０．００５ ０．０２５ －０．５６７∗ ０．４４７ ０．２３３ ０．２３０ ０．１０９ －０．２０８ －０．０７７ －０．１２３ －０．１９９ －０．０９０

Ｔ⁃ＰＬＦＡｓ －０．０９３ ０．０６２ －０．０２２ ０．０２３ －０．６８２∗∗ ０．３１２ ０．３０６ ０．１７５ ０．２３３ －０．４０２ －０．２１１ －０．３０１ －０．０６１ －０．３１２

Ｍａｒｇａｌｅｆ （Ｍ） －０．２４６ ０．１８６ ０．０１１ ０．０３２ －０．５６８∗ ０．４３０ ０．２３１ ０．２２９ ０．１１３ －０．２４０ －０．０９８ －０．１３４ －０．１８６ －０．１１１

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ（Ｈ） －０．２８６ ０．１８６ －０．０４３ ０．０４６ －０．５００ ０．４４１ ０．２７８ ０．２２９ ０．１１７ －０．１８１ －０．０５３ －０．１３６ －０．２１１ －０．０６９

Ｓｉｍｐｓｏｎ（Ｊ） －０．３１８ ０．１８６ －０．０８６ ０．０９７ －０．３５５ ０．５５６∗ ０．２６１ ０．２２９ ０．０４９ －０．１２４ ０．０６４ －０．０７８ －０．２００ ０．０５４

Ｐｉｅｌｏｕ（Ｙ） －０．２７５ ０．１８６ －０．０１４ ０．０８８ －０．４８７ ０．４５５ ０．３０１ ０．２２９ ０．０９０ －０．１８１ －０．０７２ －０．１３６ －０．１８９ －０．０６９

　 　 ∗∗． 显著性 ｐ ＜０．０１； ∗．显著性 ｐ ＜ ０．０５ ； Ｓ 代表总的种类； Ｔ 代表总浓度； Ｎａｐ： 萘（Ｎａｐｈｔｈａｌｅｎｅｎ）、Ａｃｅ： 苊（Ａｃｅｎａｐｈｔｈｅｎｅ）、Ｆｌｕ： 芴（Ｆｌｕｏｒｅｎｅ）、Ｐｈｅ： 菲

（Ｐｈｅｎａｎｔｈｒｅｎｅ）、Ａｎｔ： 蒽（Ａｎｔｈｒａｃｅｎｅ）、Ｆｌａ： 荧蒽（Ｆｌｕｏｒａｎｔｈｅｎｅ）、Ｐｙｒ： 芘（Ｐｙｒｅｎｅ）、Ｃｈｒ： 屈（Ｃｈｒｙｓｅｎｅ）、Ｂａａ： 苯并［ａ］蒽（Ｂｅｎｚｏ［ａ］ ａｎｔｈｒａｃｅｎｅ）、Ｂｋｆ： 苯并［Ｋ］荧蒽

（Ｂｅｎｚｏ［ｋ］ｆｌｕｏｒａｎｔｈｅｎｅ）、Ｂａｐ： 苯并［ａ］芘（Ｂｅｎｚｏ［ａ］ｐｙｒｅｎｅ）、Ｉｎｄ： 茚并［１，２，３⁃ｃｄ］芘（Ｉｎｄｅｎｏ［１，２，３⁃ｃｄ］Ｐｙｒｅｎｅ）

３　 讨论

结果表明，在没污染和轻度污染的土壤中微生物 ＰＬＦＡｓ 的种类和生物量均较高，但污染较为严重的 Ｓ１２、
Ｓ９ 中微生物的种类和生物量并非最低，说明 ＰＡＨｓ 的污染浓度只是影响土壤微生物群落结构的一个因素。
土壤 ＰＡＨｓ 的浓度梯度为 Ｓ１２ ＞ Ｓ９ ＞ Ｓ１３ ＞ Ｓ１１ ＞ Ｓ１５ ＞ Ｓ５ ＞ Ｓ７ ＞ Ｓ１４ ＞ Ｓ１０ ＞ Ｓ８ ＞ Ｓ６ ＞Ｓ３ ＞ Ｓ１ ＞ Ｓ４ ＞ Ｓ２。
依据 Ｍａｌｉｓｚｅｗｓｋａ－ｋｏｒｄｙｂａｃｈ［２７］ 创建的 ＰＡＨｓ 污染土壤农用安全标准，Ｓ２、Ｓ４ 为未污染类型，Ｓ１、Ｓ３、Ｓ６、Ｓ８、
Ｓ１０、Ｓ１４、Ｓ７、Ｓ５、Ｓ１５、Ｓ１１、Ｓ１３ 属于轻度污染；Ｓ９ 属于中度污染；Ｓ１２ 属于重度污染。 低分子量的 ＰＡＨｓ 是该

区土壤中主要的污染物类型。 土壤微生物 ＰＬＦＡｓ 种类梯度为 Ｓ４ ＞ Ｓ８ ＞ Ｓ３＞ Ｓ５＞ Ｓ１２ ＞ Ｓ９ ＞ Ｓ１０、Ｓ６ ＞ Ｓ１１＞
Ｓ１＞ Ｓ２ ＞ Ｓ１３ ＞ Ｓ１４ ＞ Ｓ１５ ＞ Ｓ７；ＰＬＦＡｓ 生物量梯度为 Ｓ３ ＞ Ｓ４ ＞ Ｓ８ ＞ Ｓ５ ＞ Ｓ９ ＞ Ｓ１０、Ｓ１２ ＞ Ｓ１１＞ Ｓ１３＞ Ｓ２、Ｓ６ ＞
Ｓ１４ ＞ Ｓ１５＞ Ｓ１＞ Ｓ７。

相关性分析表明，土壤微生物的种类、生物量及其生态多样性指数与 Ｎａｐ、Ａｎｔ、Ｂｋｆ、Ｂａｐ、Ｉｎｄ 均呈负相关

性；与 Ａｃｅ、Ｐｈｅ、Ｆｌａ、Ｐｙｒ、Ｃｈｒ、Ｂａａ 均呈正相关性；与土壤 ＰＡＨｓ 总的种类和浓度均呈负相关关系。 究其原因笔

者认为：由于 ＰＡＨｓ 分子结构的不同决定了其生物毒性和生物可利用性的差异。 依据分子结构 ＰＡＨｓ 可分为

４ 类［２８］：① 具有稠合多苯结构的化合物，如 Ｎａｐ 等，具有与苯相似的稳定结构，对土壤生物具有较强的化学毒

性；② 具有“中蒽位 ／ Ｌ 区”的直线型排列的多环芳烃，如蒽（Ａｎｔｈｒａｃｅｎｅ， Ａｎｔ）等。 具有较高的活性，活性反应

部位常发生在相当于蒽的中间苯环的对位碳上（中蒽位）。 一般来说，直线型排列的和分子量较小的 ＰＡＨｓ 如
Ｎａｐ、Ｆｌｕ、Ａｎｔ 等具有较高的活性，容易被生物直接吸收，产生急性生物毒性，容易造成生物伤害或死亡。 ③ 具

有 “中菲位 ／ Ｋ 区” 角状排列的多环芳烃， 如菲 （ Ｐｈｅｎａｎｔｈｒｅｎｅ， Ｐｈｅ ）、 苊 （ Ａｃｅｎａｐｈｔｈｅｎｅ， Ａｃｅ ）、 荧蒽

（Ｆｌｕｏｒａｎｔｈｅｎｅ， Ｆｌａ） 、芘（Ｐｙｒｅｎｅ， Ｐｙｒ）、屈（Ｃｈｒｙｓｅｎｅ， Ｃｈｒ）、苯并［ａ］蒽（Ｂｅｎｚｏ［ａ］ａｎｔｈｒａｃｅｎｅ， Ｂａａ）等，活性较

直线排列的 ＰＡＨｓ 低、反应多发生于相当于菲的中间苯环的双键部位（中菲键 ／位）。 一般来说，具有中菲键 ／
Ｋ 区的 Ｐｈｅ、Ｆｌａ、Ｐｙｒ、Ｃｈｒ、Ｂａａ 等其活性较低，不易被土壤微生物吸收，表现为缓慢的生物毒性。 ④具有“中菲

键 ／ Ｋ 区”，或同时也具有“中蒽键 ／ Ｌ 区”，环数在 ４ 个以上的角状多环芳烃。 如苯并［ａ］芘（Ｂｅｎｚｏ［ａ］ｐｙｒｅｎｅ，
Ｂａｐ）、茚并［１，２，３⁃ｃｄ］芘（Ｉｎｄｅｎｏ［１，２，３⁃ｃｄ］Ｐｙｒｅｎｅ， Ｉｎｄ） 、苯并［Ｋ］荧蒽（Ｂｅｎｚｏ［ｋ］ ｆｌｕｏｒａｎｔｈｅｎｅ， Ｂｋｆ），其生

物毒性（尤其是致突、致畸和致癌性）受 Ｌ 区的状态影响。 当 Ｌ 区处于活性状态时，将抑制 Ｋ 区的活性，降低

其生理毒性。 ＰＡＨｓ 的这些结构与化学特征能很好解释该研究中土壤微生物生物量与 Ｎａｐ、Ｆｌｕ、Ａｎｔ、Ｂｋｆ、
Ｂａｐ、Ｉｎｄ 等的浓度具有负相关性（ ｒ＜０），其中，与 Ａｎｔ 具有较高的负相关性，而与 Ａｃｅ、Ｐｈｅ、Ｆｌａ、Ｐｙｒ、Ｃｈｒ、Ｂａａ 等

具有正相关性（ ｒ＞０），其中，与 Ｆｌａ、Ｐｙｒ 具有较高的正相关性的结果。 此外，环境中的 ＰＡＨｓ，很少以单一的类

型存在。 土壤中混合存在的多种 ＰＡＨｓ 可能发生许多相互作用。 因此，土壤微生物群落结构的差异又是多种

ＰＡＨｓ 联合作用的体现，因此，土壤微生物表现为与土壤 ＰＡＨｓ 种类和浓度均呈负相关关系。
ＰＣＡ 和 ＲＤＡ 分析表明，ＰＬＦＡｓ 在不同样区之间差异较大，且不同种类的 ＰＡＨｓ 与大多数类型的 ＰＬＦＡｓ 的

载荷均表现为负相关，而与 １８：１ω９ｃ 、１８：１ω１０、２４：ω１５ｔ 标识的 Ｇ－，Ｃ１０：０、Ｃ１８：０、Ｃ１６：０ 标识的细菌，９ｍ１７：

９　 ２１ 期 　 　 　 焦海华　 等：油田区多环芳烃污染盐碱土壤活性微生物群落结构解析 　
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０、ａ１０：０、ｉ１５：０ 标识的 Ｇ＋的载荷表现为一定的正相关性。 根据土壤土壤微生物与对土壤 ＰＡＨｓ 和土壤环境

的响应情况，１５ 个样区可划分为 ４ 种类型：① 土壤环境条件促进微生物生长，ＰＡＨｓ 的胁迫解释量最小，主要

包括 ３、４ 区；②环境条件表现为一定程度的促进作用，但 ＰＡＨｓ 的胁迫解释量也较大，包括 ５、８、９、１０、１２ 区；
③ 环境和 ＰＡＨｓ 均表现为较高的胁迫解释量，包括 ２、７、１３ 区。 ④ＰＡＨｓ 污染胁迫解释量大于环境促进，包括

１、６、１１、１４、１５ 区；说明该区土壤微生物受污染物和土壤 ＥＣ 的双重胁迫，群落结构是对 ＰＡＨｓ 混合污染和环

境条件 ＳＯＣ、ｐＨ、Ｈ２Ｏ 的综合反应。 相关影响机制还有待进一步探讨。
ＣＹＣＬＯ ／ １６：１ω７ｃ、１８：１ω８ｃ；ＳＡＴ ／ ＭＯＮＯ 的比值通常被用来标识土壤环境对微生物的胁迫作用，其值越高

说明微生物所受的胁迫作用越大［２９］。 Ｃｏｒｄｏｖａ－Ｋｒｅｙｌｏｓ 等对加里福利亚滨海盐碱湿地土壤微生物群落结构的

研究发现 ＣＹＣＬＯ 与有机污染和重金属污染物有显著的正相关关系［３０］；文献［３１］认为比值＜ ０．１ 时被视为健康

值。 该区土壤 ＣＹＣＬＯ ／ １６：１ω７ｃ、１８：１ω８ｃ 的比值范围在 ０—１．０１，均值为 ０．２；ＳＡＴ ／ ＭＯＮＯ 的比值范围在 ０—
２０．３，均值为 ４．９。 与此相比，该比值均值很高。 主要原因归因于该区土壤盐碱与污染并存，土壤微生物受到

双重胁迫，与 ＲＤＡ 分析结果一致。
土壤群落结构表现为：一般细菌 （５６．３％） ＞ Ｇ＋（１７．８％） ＞ Ｇ－（１７．５％） ＞ 放线菌（４．１％） ＞ 真菌（０．９％）；

Ｇ＋类群通常被认为具有较高 ＰＡＨｓ 降解能力，Ｇ－菌群通常多是诱导分化的菌群［３２］。 Ｇ＋ ／ Ｇ－比值在不同样区

之间差异较大，如 Ｓ１５（１２．６），Ｓ１４（４．５），Ｓ１１（４．１），Ｓ６（１．８）其余样区均低于 １。 表明 ＰＡＨｓ 污染的盐碱土壤

中细菌是微生物群落的建群种，并且，８０％的样区以诱导分化的微生物为优势种群（Ｇ＋ ／ Ｇ－＜１）。
各种生态指数可用来指示环境质量的变化［３３⁃３４］。 一般情况下，在清洁或良好环境中，生物种类多样，个

体数量相对较少；在环境恶化或污染胁迫下，敏感种类消失，耐性种类发展，种类单一，但个体数量可能很大。
Ｍａｒｇａｌｅｆ 提出能通过丰富度指数来判断区域污染程度［３５］。 丰富度指数是表示物种在系统中多寡的指标。 一

般情况下，环境污染水平越低或物种对环境的适应能力越强，丰富度指数就越高。 该区 ２６ 种 ＰＬＦＡｓ 的丰富

度指数范围在 ０．８０２—１３．８，表明不同微生物类群对环境具有不同的适应性，其中，Ｃ１６：０， Ｃ１８：０ 标记的细菌；
１６：１ω９ｔ 标记的 Ｇ－的丰富度指数最高（１３．８），对该环境具有最高的适应能力。 Ｓｈａｎｎｏｎ－ｗｉｅｎｅｒ（Ｈ）多样性指

数是基于物种数量反映系统中种类多样性的指标［３６］。 １８：１ω９ｔ 标记的 Ｇ－、９ｍｅ１４：０、ａ１６：０、ｉ１５：０ 标记的 Ｇ＋

多样性指数最高（０．３６８），表明此类微生物土壤中数量最多；Ｐｉｅｌｏｕ（Ｊ）均匀度指数反映不同环境条件对同种

生物分布状态的影响或同种环境条件对不同种类生物的选择性。 １８：１ω９ｔ、１６：１ω７ｃ、ｃｙ１６：０ 标记的 Ｇ－ 和

９ｍｅ１４：０、ａ１６：０、ｉ１５：０ 标记的 Ｇ＋ 均匀度指数较高，表明该环境对此类微生物具有较高的选择性。 Ｓｉｍｐｓｏｎ
（Ｙ）优势度指数反映各物种数量的变化情况，值越大，说明物种在系统内分布越不均匀，奇异度越高［３７⁃３８］。
Ｃ１７：０、２４：１ω５ｔ、９ｍｅ１７：０、ｉ１６：０ 优势度指数最高（０．９９９），标记的菌群在样区属稀有种类。

４ 结论

（１） 土壤微生物对不同分子结构的 ＰＡＨｓ 有不同的响应。 Ｐｈｅ、Ａｃｅ 、Ｆｌａ、 Ｐｙｒ、 Ｃｈｒ 和 Ｂａａ 与 ＰＬＦＡｓ 的种

类和生物量均呈正相关性（ ｒ＞０），表现为促进作用；Ｎａｐ、Ｆｌｕ、Ａｎｔ、Ｂｋｆ、Ｂａｐ 和 Ｉｎｄ 与 ＰＬＦＡｓ 的种类和生物量均

呈负相关性（ ｒ＜０），表现为抑制效应。
（２） ＰＡＨｓ 污染盐碱土壤中微生物群落结构特征是 ＰＡＨｓ 混合污染与环境因子（ｐＨ、ＳＯＣ、Ｈ２Ｏ 和 ＥＣ）共

同作用的体现。 该油田区土壤微生物分布可分为 ４ 种类型：ＰＡＨｓ 对 ＰＬＦＡｓ 的解释量小，而土壤因子对

ＰＬＦＡｓ 的解释量大的类型（３、４ 样区）；ＰＡＨｓ 对 ＰＬＦＡｓ 的解释量大，而土壤因子解释量小的类型（２、７、１３ 样

区）；ＰＡＨｓ 对 ＰＬＦＡｓ 的解释量较大，土壤因子解释量也较大的类型（５、８、９、１０、１２ 样区）；ＰＡＨｓ 对 ＰＬＦＡｓ 的解

释量较大，而土壤因子对 ＰＬＦＡｓ 的解释量较小的类型（１、６、１１、１４、１５ 样区）。
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