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萘对川西亚高山森林土壤微生物量、丰度和磷脂脂肪
酸的影响
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摘要：萘作为土壤动物化学抑制剂已在土壤动物生态功能的研究中广泛使用，但其非目标效应使其应用仍存在很大的不确定

性。 为了解在亚高山森林土壤应用萘抑制土壤动物群落的非目标效应，以川西亚高山森林土壤为研究对象，采用微缩实验研究

了土壤微生物生物量、丰度和磷脂脂肪酸对萘胁迫的短期响应。 结果表明，萘处理和对照的土壤微生物生物量碳（ＭＢＣ）、真菌

丰度以及细菌、真菌、革兰氏阳性菌（Ｇ＋）和革兰氏阴性菌（Ｇ－） ＰＬＦＡｓ 含量在整个培养期间表现为降低的变化趋势，二者的土

壤微生物生物量碳和 Ｇ＋ ＰＬＦＡｓ 含量以培养 ５２ｄ 最低，细菌、真菌和 Ｇ－ＰＬＦＡｓ 含量以培养的 ４５ｄ 最低。 萘处理和对照的微生物

生物量氮（ＭＢＮ）含量表现出先升高后降低的动态，微生物生物量碳氮比（ＭＢＣ ／ ＭＢＮ）则表现为相反趋势。 对照的真菌 ／细菌

ＰＬＦＡｓ 比值呈现先升高后降低的动态，以培养的 １７ｄ 最高，但萘处理的真菌 ／细菌 ＰＬＦＡｓ 比值无明显变化规律；萘处理的 Ｇ＋ ／ Ｇ－

ＰＬＦＡｓ 比值表现为降低的变化趋势，对照的 Ｇ＋ ／ Ｇ－ ＰＬＦＡｓ 比值表现为先降低后升高的趋势。 萘处理仅显著影响了 Ｇ＋ ／ Ｇ－

ＰＬＦＡｓ 比值，但萘处理和采样时间的交互作用显著影响 ＭＢＣ ／ ＭＢＮ、细菌丰度、真菌 ／细菌丰度比以及细菌、真菌的 ＰＬＦＡｓ 含量、

真菌 ／细菌 ＰＬＦＡｓ 比值、Ｇ＋ ／ Ｇ－ ＰＬＦＡｓ 比值。 萘作为土壤动物抑制剂对川西亚高山森林土壤微生物群落的非目标效应具有时间

变异性。
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ａｎｄ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｔｉｍｅ ｈａｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ＭＢＣ ／ ＭＢＮ ｒａｔｉｏ， ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ， ｆｕｎｇｉ ／ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ， ＰＬＦＡ
ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ， ｒａｔｉｏ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ／ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ＰＬＦＡｓ， ａｎｄ Ｇ＋ ／ Ｇ－ ＰＬＦＡｓ ｒａｔｉｏ． Ｉｎ ｔｈｅ ｓｈｏｒｔ ｔｅｒｍ， ｔｈｅ ｎｏｎ⁃ｔａｒｇｅｔ
ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｎａｐｈｔｈａｌｅｎｅ ａｓ ａ ｂｉｏｃｉｄｅ ｔｏ ｒｅｄｕｃｅ ｓｏｉｌ ｆａｕｎａ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｍａｙ ｈａｖｅ ａ ｔｅｍｐｏｒａｌｌｙ ｖａｒｉａｂｌｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｕｂａｌｐｉｎｅ ｆｏｒｅｓｔｓ ｏｆ ｗｅｓｔｅｒｎ Ｓｉｃｈｕａｎ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｎａｐｈｔｈａｌｅｎｅ； ｓｕｂａｌｐｉｎｅ ｆｏｒｅｓｔ； ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ； ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ； ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ

土壤动物和土壤微生物构成的土壤碎屑食物链在生态系统物质循环和能量流动上具有十分重要的作用

与地位［１］。 土壤微生物一方面可通过自身繁殖促进食菌性土壤动物生长以及与土壤中腐生性无脊椎动物共

同增大土壤团粒结构和促进土壤通透性的方式参与森林地表碎屑食物链的养分流动［２⁃３］。 另一方面，土壤动

物群落可通过对微生物的选择性取食、繁殖体的接种传播以及微生物群落结构的改变进一步调控森林地表碎

屑食物链碳和养分释放速率［３⁃４］。 因此，深入认识碎屑食物链上土壤动物与微生物相互作用和相互联系是理

解森林地表的物质循环和能量转换机制的重要内容。
目前，基于食物链关系的微宇宙（Ｍｉｃｒｏｃｏｓｍ）控制试验是研究碎屑食物链土壤动物与微生物相互作用常

用手段。 Ｇｅｂｒｅｍｉｋａｅｌ 等［５］研究表明，线虫类土壤动物可以通过控制食细菌微生物群落影响土壤硝化过程和

氮素的矿化过程。 Ｃｒｏｗｔｈｅｒ 等［１］研究表明，等足类土壤动物可以防止周围凋落物真菌的竞争排斥，抑制占主

导地位的担子菌真菌和胞外酶活性从而间接调控凋落物养分释放。 萘作为化学抑制剂常常能驱使土壤动物

迁移甚至致死土壤动物，在探讨土壤动物生态功能的研究中广泛使用，然而，抑制剂的非目标效应也可能极大

地影响了土壤微生物群落结构和活性。 例如，Ｃｏｔｒｕｆｏ 等［６］研究表明，萘在有效抑制温带森林土壤节肢动物的

同时并未对土壤线虫、微生物生物量和土壤碳动态造成显著影响；Ｂｌａｉｒ 等［７］ 研究发现，萘显著降低了亚热带

森林凋落物中真菌数量，而对照的细菌数量明显低于萘处理；Ｎｙｙｓｓöｎｅｎ 等［８］对环境中萘降解的实时荧光定量

ＰＣＲ 研究表明，萘降解过程中微生物基因拷贝数的直接关系不能确定。 同时，不断增加的研究表明，萘能较

好地抑制土壤中与微生物直接存在取食关系的土壤动物类群，但在不同生态系统的非目标效应仍具有不确定

性［１，４，６］。 可见，在采用萘原位控制土壤动物群落研究其生态功能以及与微生物的相互作用和相互联系时，首
先需要评估萘对微生物活性、群落结构和多样性等的非目标效应，了解实验的可操作性。 因此，以青藏高原东

缘的川西亚高山森林土壤为研究对象，采用微宇宙实验研究了土壤微生物量、丰度和磷脂脂肪酸对萘胁迫的

短期响应，为进一步在亚高山森林生态系统采用萘作为抑制剂研究地表碎屑食物链物质循环过程中土壤动物

与微生物的相互作用机制提供基础资料。

７５９７　 ２３ 期 　 　 　 蓝丽英　 等：萘对川西亚高山森林土壤微生物量、丰度和磷脂脂肪酸的影响 　
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１　 材料与方法

１．１　 试验材料

　 　 供试土壤采自四川省毕棚沟自然保护区高山森林生态系统定位实验研究站次生林群落（１０２°５６′Ｅ，３１°
１８′Ｎ，海拔 ３０２３ｍ）。 该群落乔木以岷江冷杉（Ａｂｉｅｓ ｆａｘｏｎｉａｎａ）为主，树龄 ８０ａ，郁闭度 ０．７，林下灌木主要有箭

竹（Ｆａｒｇｅｓｉａ ｓｐａｔｈａｃｅａ）、三颗针（Ｂｅｒｂｅｒｉｓ ｊｕｌｉａｎａｅ）、红毛花楸（Ｓｏｒｂｕｓ ｒｕｆｏｐｉｌｏｓａ）、沙棘（Ｈｉｐｐｏｐｈａｅ ｒｈａｍｎｏｉｄｅｓ）、
扁刺蔷薇（Ｒｏｓａ ｗｅｇｉｎｚｏｗｉｉ）等；草本主要有蟹甲草（Ｃａｃａｌｉａ． ａｕｒｉｃｕｌａｔａ．）、冷蕨（Ｃｙｓｔｏｐｔｅｒｉｓ ｍｏｎｔａｎａ．）、苔草属

（Ｃａｒｅｘ ｓｐｐ．）和莎草属（Ｃｙｐｅｒｕｓ ｓｐｐ．）等。 森林土壤为湿润雏形土（Ｃａｍｂｉｓｏｌｓ）， 基本概况和理化性质详见杨帆

等［９］的研究。
１．２　 试验设计

２０１５ 年 １０ 月下旬采集供试土壤。 在已建立的岷江冷杉次生林群落 １ｈｍ２正方形固定样地中，随机选择 ３
个 ５ｍ×５ｍ 样方，在每个样方中采集 ０—１５ｃｍ 土层混合土壤，共 １０ｋｇ。 将样品装入冰盒低温处理，２４ｈ 内运回

实验室，将样品去掉石块、动植物残体、根系和可见的大中型土壤动物后，混匀，过 ２ｍｍ 筛。 参照 Ｂｌａｉｒ 等［８］方

法进一步去除微小型土壤动物和线虫，处理周期为 ２４ｈ。
２０１５ 年 １１ 月初进行培养试验。 称取 ５０ｇ 土壤样品装入 ４５０ｍＬ 组织培养瓶，共称取培养瓶 ８０ 个。 其中，

随机选择 ４０ 个组织培养瓶作为萘处理组（８ 次采样×５ 个重复），萘施用量为 １００ｇ ／ ｍ２ ［７］，每月添加一次；剩余

４０ 个组织培养瓶作为对照组，不施用萘。 为测定培养过程中土壤呼吸速率，将组织培养瓶用凡士林密封置于

人工气候箱培养待测。 同时，准备 １０ 个无土组织培养瓶（５ 个处理＋５ 个对照）用以检验密封效果。 整个培养

时间为 ２ 个月，基于前期土壤温度和含水量监测数据，培养温度为 １０℃，采用差量法［９］ 控制土壤含水量

（４５％）。 于培养的 ３、１０、１７、２４、３１、３８、４５ｄ 和 ５２ｄ 采集土壤样品，每次采集处理和对照各 ５ 瓶，去除杂质后用

于土壤微生物生物量、丰度和磷脂脂肪酸测定。
１．３　 微生物生物量测定

土壤微生物生物量碳（ＭＢＣ）和氮（ＭＢＮ）含量采用改进的氯仿熏蒸⁃Ｋ２ＳＯ４浸提法测定［１０］。 称取 ３ 份 １０ｇ

土壤样品于 １５０ｍＬ 提取瓶中，放入真空干燥器，用去乙醇氯仿熏蒸 ２４ｈ，除去氯仿取出，同时称取 ３ 份 １０ｇ 土

壤样品作为未熏蒸对照。 随后用 ５０ｍＬ ０．５ｍｏｌ ／ Ｌ Ｋ２ＳＯ４浸提，过滤后，再过 ０．４５μｍ 滤膜，滤液中的 Ｃ 和 Ｎ 采

用总有机碳自动分析仪（ＴＯＣ－ＶｃＰＨ＋ＴＮＭ⁃１， Ｓｈｉｍａｚｕ Ｉｎｃ．， Ｋｙｏｔｏ， Ｊａｐａｎ）测定。 ＭＢＣ 和 ＭＢＮ 含量由熏蒸土

壤和未熏蒸土壤提取的总有机 Ｃ 和全 Ｎ 的差值分别除以转换系数 ０．４５ 和 ０．５４ 得到［１１］。
１．４　 微生物丰度测定

微生物丰度采用实时荧光定量 ＰＣＲ 测定。 土壤总 ＤＮＡ 的提取采用北京天恩泽基因科技有限公司的 Ｓｏｉｌ
ＤＮＡ ｏｕｔ 试剂盒按操作步骤进行。 采用 １％琼脂糖凝胶电泳检测和 ＯＭＥＧＡ Ｅ．Ｚ．Ｎ．ＡＴＭＧｅｌ Ｅｘｔｒａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 试剂盒

进行纯化。 用琼脂糖凝胶电泳回收纯化后的总 ＤＮＡ 作为模板，在 Ｂｉｏ⁃Ｒａｄ ｉＣｙｃｌｅ ＰＣＲ 中进行 ｑＰＣＲ 扩增。 反

应体系为：１２．５μＬ ＳＹＢＲ Ｐｒｅｍｉｘ ＥｘＴａｑＴＭ（ＴａＫａＲａ），０．５μＬ ＢＳＡ（ＴａＫａＲａ），引物 ０．４μＬ（连接使用不含 ＧＣ 夹

的引物），１μＬ 未稀释的总 ＤＮＡ 作为模板，以灭菌的去离子水补足 ２５μＬ，每样品各 ３ 个重复。 细菌引物：
３４１ｆ，５３４ｒ；真菌引物：ｆｕｎｇ，ＮＳ１。 反应结束以 ２％的琼脂糖凝胶进行电泳检测。

ｑＰＣＲ 扩增产物经琼脂糖凝胶电泳回收后，与 ｐＭＤ１９⁃Ｔ 载体连接（ＴａＫａＲａ）并转入 Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ ＤＨ５α
感受态细胞。 用 Ｍ１３⁃４７ 和 ＲＶ⁃Ｍ 引物（ＴａＫａＲａ）对进行菌落 ＰＣＲ 扩增后，选取阳性克隆并用 ＯＭＥＧＡ 公司的

质粒提取试剂盒提取质粒供 ｑＰＣＲ 反应的标准曲线使用。 质粒的浓度经 Ｂｉｏｐｈｏｔｏｍｅｔｅｒ（Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ）检测，细菌

和真菌的基因拷贝数通过质粒的浓度进行计算。 用 １０ 倍梯度稀释的已知浓度的质粒 ＤＮＡ 作为 ｑＰＣＲ 反应

的模板来制作外标标准曲线。 实时荧光定量 ＰＣＲ 使用型号为 ＣＦＸ９６（Ｂｉｏ⁃Ｒａｄ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｉｅｓ， Ｈｅｒｃｕｌｅｓ， ＵＳＡ ｉ）
仪分别对土壤真菌和细菌进行丰度测定。

运行程序：细菌 ９８℃预变性 ３０ｓ，９８℃变性 １ｓ，５５℃退火 ５ｓ，７２℃延伸 １０ｓ，４０ 个循环，溶解温度 ６５℃ ｔｏ

８５９７ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　
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９５℃，０．５℃ ｆｏｒ ５ｓ，Ｅ＝ １０３．０％，Ｒ２ ＝ ０．９９７；真菌 ９８℃预变性 ３０ｓ，９８℃变性 ５ｓ，５５℃退火 ５ｓ，４０ 个循环，７２℃延

伸 １０ｓ，溶解温度 ６５℃ ｔｏ ９５℃，０．５℃ ｆｏｒ ５ｓ，Ｅ＝ ９９．８％，Ｒ２ ＝ ０．９９８。
１．５　 磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡｓ）的测定

土壤总脂质的提取参考杨林等［１２］的方法采用单相萃取。 称取 １ｇ 土壤样品装入 ３０ｍＬ 聚四氟乙烯玻璃管

中，依次加入 ４．８ｍＬ ＰＢＳ 缓冲液（磷酸钾缓冲液，ｐＨ＝ ７．４）、１２ｍＬ 甲醇、６ｍＬ 氯仿，涡旋 ３０ｓ，超声均匀化 １０ｍｉｎ
（３７℃，１００ＨＺ），３７℃ 水浴 ３０ｍｉｎ，冷却后加 ＰＢＳ 缓冲液 ６ｍＬ 和氯仿 ６ｍＬ，重复以上操作，将两次提取液于

５０ｍＬ 的分液漏斗中静置过夜。
取下层氯仿相，先用有机纤维滤膜过滤，旋转蒸发减少体积，过活性硅胶柱。 依次用 ２ｍＬ 氯仿和 ２ｍＬ 丙

酮各 ３ 次除去非极性磷脂和糖脂。 将甲醇（３×２ｍＬ）洗脱的极性磷脂用 Ｎ２吹干，残余物用碱性甲醇分解后冷

却，用 １ｍｏｌ ／ Ｌ 乙酸中和，生成的 ＦＡＭＥｓ（脂肪酸甲酯）再采用 ２ｍＬ 氯仿：己烷（ｖ ／ ｖ １∶４）提取，氮气吹干，溶解于

氯仿∶己烷（体积比 １∶４）中，以十九烷酸甲基酯（１９∶０）为内标物。 将提取的待测液上机测定，选取 １５—２１ 个碳

链长度的脂肪酸甲酯进行分析分别定性定量。 ＧＣ⁃ＭＳ 条件：不分流进样，进样口温度 ３００℃，初始温度 ６０℃，
保持 １ｍｉｎ，升温程序，以 ３０℃ ／ ｍｉｎ 升至 １５０℃，保持 ４ｍｉｎ，以 ４℃ ／ ｍｉｎ 升至 ２５０℃，保持 １５ｍｉｎ。 最后升至以

２５℃ ／ ｍｉｎ 升至 ３００℃，保持 ６ｍｉｎ。 接口温度 ２８０℃，氦气作载气，流量为 ０．８ｍＬ ／ ｍｉｎ。
１．６　 统计与分析

使用 Ｏｒｉｇｉｎ ９．３ 软件制图。 由 ＳＰＳＳ ２０．０ 软件进行数据统计。 采用重复测量方差分析（ｒｅｐｅａｔｅｄ ｍｅａｓｕｒｅｓ
ＡＮＯＶＡ）检验对照和处理对采样时间及其交互作用对土壤微生物的影响，采用单因素方差分析（ ｏｎｅ⁃ｗａｙ
ＡＮＯＶＡ）和最小显著差异法（ＬＳＤ）检验各变量在不同处理或采样时间的差异，显著性水平设为 Ｐ＝ ０．０５。

２　 结果

２．１　 土壤微生物量

整个培养期间，萘处理和对照的微生物量碳（ＭＢＣ）含量均表现为降低趋势，以培养 ５２ｄ 最低；微生物量

氮（ＭＢＮ）含量表现出先升高后降低的动态，以培养的 １７ｄ 最高；微生物量碳氮比（ＭＢＣ ／ ＭＢＮ）表现出先降低

后升高的动态变化趋势，以培养的 １７ｄ 最低（图 １）。 萘处理并未理显著影响 ＭＢＣ、ＭＢＮ 和 ＭＢＣ ／ ＭＢＮ 动态，
但萘处理和采样时间的交互作用对 ＭＢＣ ／ ＭＢＮ 动态有显著影响（表 １）。

表 １　 萘处理和采样时间对川西亚高山森林土壤微生物生物量、丰度、磷脂脂肪酸的重复测量方差分析

Ｔａｂｌｅ １　 Ｒｅｐｅａｔｅｄ ｍｅａｓｕｒｅｓ ＡＮＯＶＡ ｆｏｒ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ， ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ ｔｏ ｎａｐｈｔｈａｌｅｎｅ

ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ａｎｄ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｔｉｍｅ

指标 Ｉｎｄｅｘ
萘处理

Ｎａｐｈｔｈａｌｅｎｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
采样时间

Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｄａｔｅ

萘处理×采样时间
Ｎａｐｈｔｈａｌｅｎｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ×

Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｄａｔｅ
Ｆ Ｐ Ｆ Ｐ Ｆ Ｐ

微生物生物量碳 ＭＢＣ ０．０６ ０．８１８ ５．１６ ＜０．００１∗∗ ０．３６ ０．９４０
微生物生物量氮 ＭＢＮ １．０３ ０．３３９ ６．０７ ＜０．００１∗∗ ０．１２ ０．９９９
微生物生物量碳氮比 ＭＢＣ ／ ＭＢＮ ０．１６ ０．７０７ １２．４２ ＜０．００１∗∗ ２．４４ ０．０３５∗

细菌丰度 Ｂａｃｔｅｒｉａ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ０．８５ ０．４１０ １１３．７４ ＜０．００１ ６．９２ ＜０．００１∗∗

真菌丰度 Ｆｕｎｇｉ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ４．３８ ０．０８１ ５５．６０ ＜０．００１ ０．７７ ０．６１４
真菌 ／ 细菌丰度 Ｆｕｎｇｉ ／ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ５．１７ ０．１０８ ６．９３ ＜０．００１∗∗ ７．２１ ＜０．００１∗∗

细菌磷脂脂肪酸 Ｂａｃｔｅｒｉａ ＰＬＦＡｓ ４．５８ ０．０９９ ２０．６８ ＜０．００１∗∗ ４．５９ ０．００２∗∗

真菌磷脂脂肪酸 Ｆｕｎｇｉ ＰＬＦＡｓ ０．３６ ０．５９３ ９．３８ ＜０．００１∗∗ ５．９２ ０．００１∗∗

真菌 ／ 细菌磷脂脂肪酸 Ｆｕｎｇｉ ／ ｂａｃｔｅｒｉａ ＰＬＦＡｓ ０．３６ ０．５７０ ２．３５ ０．０４０∗ ２．７８ ０．０１８∗
革兰氏阳性菌磷脂脂肪酸 Ｇ＋ ＰＬＦＡｓ ６．６５ ０．０６１ ５６．３０ ＜０．００１∗∗ ３．５７ ０．００７∗∗

革兰氏阴性菌磷脂脂肪酸 Ｇ－ ＰＬＦＡｓ ７．５８ ０．０５１ ４．８２ ０．００１∗∗ ３．４５ ０．００９∗∗

革兰氏阳性菌 ／ 阴性菌磷脂脂肪酸 Ｇ＋ ／ Ｇ－ ＰＬＦＡｓ １０．８５ ０．０１７∗ ８．８７ ＜０．００１∗∗ ２．９９ ０．０１２∗

　 　 ＭＢＣ， 微生物生物量碳， ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓ ｃａｒｂｏｎ； ＭＢＮ， 微生物生物量氮， ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＰＬＦＡｓ， 磷脂脂肪酸， ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ

ａｃｉｄｓ；∗ Ｐ＜０．０５， ∗∗ Ｐ＜０．０１
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图 １　 川西亚高山森林土壤加入萘培养 ５２ｄ 期间土壤微生物量碳、微生物量氮及微生物碳氮比的动态变化

Ｆｉｇ．１　 Ｄｙｎａｍｉｃ ｃｈａｎｇｅ ｉｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ （ＭＢＣ）， ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ （ＭＢＮ） ａｎｄ ＭＢＣ ／ ＭＢＮ ｒａｔｉｏ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ

５２ ｄａｙｓ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｎａｐｈｔｈａｌｅｎｅ ｉｎ ｔｈｅ ｓｕｂａｌｐｉｎｅ ｆｏｒｅｓｔ ｏｆ ｗｅｓｔｅｒｎ Ｓｉｃｈｕａｎ

２．２　 土壤微生物丰度

整个培养的期间，萘处理和对照的细菌丰度整体表现为先降低后升高的趋势，在培养 １７ｄ 至 ２４ｄ 急剧降

低；萘处理和对照的真菌丰度整体呈现降低的趋势，在培养 ３ｄ 至 １０ｄ 期间快速下降；萘处理和对照的真菌 ／细
菌丰度比呈现出先降低后升高再降低的趋势，二者均以培养的 １０ｄ 最低（图 ２）。 萘处理对细菌和真菌丰度以

及真菌 ／细菌丰度比的影响不显著，萘处理与采样时间的交互作用对细菌丰度、真菌 ／细菌丰度比影响显著

（表 １）。
２．３　 土壤微生物 ＰＬＦＡｓ

由图 ３ 可见，萘处理和对照的细菌、真菌、革兰氏阳性菌（Ｇ＋）和革兰氏阴性菌（Ｇ－）的 ＰＬＦＡｓ 含量表现为

降低的趋势，细菌、真菌和 Ｇ－ ＰＬＦＡｓ 含量以培养的 ４５ｄ 最低，Ｇ＋ ＰＬＦＡｓ 含量以培养 ５２ｄ 最低。 对照的真菌 ／
细菌 ＰＬＦＡｓ 含量比值呈现先升高后降低的动态，以培养的 １７ｄ 最高，但萘处理的真菌 ／细菌 ＰＬＦＡｓ 含量比值

无明显变化规律。 萘处理的 Ｇ＋ ／ Ｇ－ ＰＬＦＡｓ 含量比值表现为降低的趋势，以培养 ３ｄ 最高，对照的 Ｇ＋ ／ Ｇ－ ＰＬＦＡｓ
比值表现为先降低后升高的趋势（培养结束除外）。 萘处理仅对 Ｇ＋ ／ Ｇ－ ＰＬＦＡｓ 比值有显著影响，但萘处理和

采样时间的交互作用对微生物各组分的 ＰＬＦＡｓ 含量均有显著影响（表 １）。

３　 讨论

土壤微生物是土壤生态系统的重要组成部分，是生态系统养分循环不可或缺的驱动力［２］。 已有研究表

明，土壤微生物量是土壤养分的重要来源和周转库，其变化过程能有效反映土壤的肥力状况和土壤生态环境

变化［１３⁃１４］。 虽然土壤微生物生物量碳（ＭＢＣ）只占土壤总有机碳的 １％—３％，但这一部分有机碳调控着所有

进入土壤的有机质转化，是整土壤个生态系统养分和能源循环的“关键”和“动力” ［１５］，而土壤微生物量氮

（ＭＢＮ）作为土壤有效氮活性库的主要部分也是土壤 Ｎ 素循环的重要载体［１６］。 通常地，土壤中施入的持久性

有机物、重金属、化学肥料等污染物会显著影响土壤微生物生物量。 夏庆兵等［１７］ 研究发现，邻苯二甲酸二脂
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图 ２　 川西亚高山森林土壤加入萘培养 ５２ｄ 期间土壤微生物丰度的动态变化

Ｆｉｇ．２ 　 Ｄｙｎａｍｉｃ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ５２ ｄａｙｓ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｎａｐｈｔｈａｌｅｎｅ ｉｎ ｔｈｅ ｓｕｂａｌｐｉｎｅ ｆｏｒｅｓｔ ｏｆ

ｗｅｓｔｅｒｎ Ｓｉｃｈｕａｎ

（ＤＥＨＰ）胁迫下的土壤微生物生物量碳和生物量氮均受到刺激，且随 ＤＥＨＰ 浓度的增加均呈先升高后降低的

趋势。 Ｇｕｏ 等［１８］为期 ７ 年的实验结果显示，土壤施用硝化抑制剂双氰胺（ＤＣＤ）对土壤微生物生物量碳氮影

响不显著。 Ｘｉｏｎｇ 等［１９］研究表明，３０ｇ ／ ｍ２和 １００ｇ ／ ｍ２的萘施用量并未影响亚热带灌丛土壤微生物量碳，但
２００ｇ ／ ｍ２的萘施用量表现出显著促进作用。 与 Ｘｉｏｎｇ 等［１９］的实验结果一致，本研究中，１００ｇ ／ ｍ２的萘施用量并

未显著影响土壤微生物 ＭＢＣ 和 ＭＢＮ 含量，萘处理和对照的微生物量碳氮具有相似的动态变化（图 １ 和表

１）。 其原因可能是：萘处理下，一方面，对环境敏感的微生物种群种类和数量下降，它们对微生物生物量的减

少起主要贡献［７，９］；另一方面，具有有机物降解或耐受能力的微生物种群在此环境下大量繁衍，它们促进了微

生物生物量的增加［５，２０］。 值得注意的是，微生物生物量碳氮比（ＭＢＣ ／ ＭＢＮ）在培养前期（３—１７ｄ）受萘处理显

著影响。 这表明微生物群落能对环境干扰敏感响应，然而，这种短期的环境干扰效应刺激会随着微生物群落

结构重组和适应逐渐减退，因而至培养后期 ＭＢＣ ／ ＭＢＮ 表现出相似动态变化。
已有研究表明，作为土壤微生物的两大类群，细菌和真菌丰度对外界环境的响应有助于反映土壤微生物

质量状况［２，８］。 冯波等［２１］研究发现，杀菌剂百菌清处理土壤会显著抑制了细菌数量，但对真菌数量影响不显

著；王志刚等［２２］研究表明，不同浓度的 ＤＥＨＰ 污染都显著抑制了细菌数量，对真菌数量的影响或促进或和对

照无明显差异；Ｂｌａｉｒ 等［７］研究指出，萘处理显著增加了亚热带森林土壤细菌数量，降低了 ＦＤＡ 真菌菌丝长

度；Ｃｏｌｉｎａｓ 等［２３］研究认为，萘处理并未对玉米农田生态系统土壤细菌、真菌及原生动物数量产生非目标效应，
其对真菌生物量和活性的增加是因为食物链上菌食性线虫和节肢动物数量降低的间接作用原因。 本研究中，
萘处理对土壤细菌、真菌丰度动态均无显著影响，但萘处理和采样时间的交互作用对细菌的丰度影响显著

（图 ２ 和表 １）。 这与 Ｃｏｌｉｎａｓ 等［２３］的研究结果一致，但与 Ｂｌａｉｒ 等［７］的研究结果不同，这可能是植被系统和土

壤类型差异的原因。 同时，本研究中，培养前期（１０ｄ），处理和对照的真菌丰度急剧下降，然后保持平稳。 这

是因为细菌对环境的变化较为敏感［２４］、供试土壤的 ｐＨ 近于中性的土壤环境有利于其生长与繁殖的原

１６９７　 ２３ 期 　 　 　 蓝丽英　 等：萘对川西亚高山森林土壤微生物量、丰度和磷脂脂肪酸的影响 　
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图 ３　 川西亚高山森林土壤加入萘培养 ５２ｄ 期间土壤磷脂脂肪酸的动态变化

Ｆｉｇ．３　 Ｄｙｎａｍｉｃ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ＰＬＦＡｓ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ５２ ｄａｙｓ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｎａｐｈｔｈａｌｅｎｅ ｉｎ ｔｈｅ ｓｕｂａｌｐｉｎｅ ｆｏｒｅｓｔ ｏｆ ｗｅｓｔｅｒｎ Ｓｉｃｈｕａｎ

因［２，２４］。 此外，真菌对环境的耐受能力较强，真菌不仅能分解有机污染物，使之无害化，还能使重金属及无机

离子价态改变，进而可增强或减弱其对动、植物毒性，且某些种类真菌能将一些污染物当成营养物来利用［２５］。
因此，萘处理初期并未显著影响真菌，而细菌对环境变化响应快可以解释环境中萘降解下土壤微生物基因丰

度的动态变化。
磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡｓ）是活体细胞膜的主要成分，在维持细胞流质、营养运输、消除代谢产物等方面起着重

要作用［２６］，其组分变化可较准确地表达土壤微生物的类群及其生物量环境干扰的响应。 张妤等［２７］ 研究表

明，除草剂二氯喹啉酸对土壤细菌的总 ＰＬＦＡｓ 有一定抑制作用，对真菌有一定促进作用，但对真菌 ／细菌无显

著影响；谢登科等［２８］研究指出，十溴联苯醚（ＢＤＥ⁃２０９）胁迫对以 ＰＬＦＡｓ 表征的土壤细菌、真菌、放线菌和总微

生物量都有显著的影响，且细菌对 ＢＤＥ⁃２０９ 更敏感，革兰氏阳性细菌（Ｇ＋）更容易存活，真菌对 ＢＤＥ⁃ ２０９ 耐受

更强；Ｃｏｔｒｕｆｏ 等［６］的原位培养试验发现，而原位培养实验则发现萘处理并未影响真菌和细菌的总 ＰＬＦＡｓ 丰

度，仅对革兰氏阴性细菌（Ｇ－）总 ＰＬＦＡｓ 丰度造成显著影响。 与 Ｃｏｔｒｕｆｏ 等［６］的研究一致，本研究中，萘处理并

未对细菌、真菌、Ｇ＋、Ｇ－的 ＰＬＦＡｓ 和真菌 ／细菌 ＰＬＦＡｓ 比值造成显著影响，而对 Ｇ＋ ／ Ｇ－ ＰＬＦＡｓ 比值造成显著影

响。 采样时间和萘处理的交互作用对上述的微生物的 ＰＬＦＡｓ 都有显著的影响（图 ３ 和表 １）。 其原因是：在萘

处理下，不同组分的微生物都对环境干扰产生一定的响应，由于部分耐受性低的微生物群落受萘处理影响短

期内大量死亡，造成微生物数量降低［２６⁃２７］。 而微生物死亡释放的碳和养分等可被存活的土壤微生物作为有
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效基质直接利用或间接利用，造成微生物数量增加［９，１３］。 从而促进萘处理环境中土壤微生物群落结构的快速

调整，因而对微生物群落结构的影响不显著。 而 Ｇ＋ ／ Ｇ－比值影响显著的原因是某些革兰氏菌在培养期间内调

整失衡［１５，２７］，但是随着微生物群落结构重组和适应逐渐减退 Ｇ＋ ／ Ｇ－比值处理和对照呈现相同的变化趋势，这
表明革兰氏细菌对萘的非目标效应响应更敏感。 然而，这种短期的环境干扰效应刺激会随着微生物群落结构

重组和适应逐渐减退。 值得注意的是，在培养末期（４５ｄ 和 ５２ｄ），对照组含真菌 ＰＬＦＡｓ 显著降低，而处理组并

未出现相似的动态变化，这可能是萘处理组输入的碳源输入被的真菌转化利用的结果。
综上所述，短期的培养实验显示，萘对川西亚高山森林土壤微生物生物量、丰度和磷脂脂肪酸特征造成了

不同程度的影响。 萘作为驱虫剂的非目标效应在短期内仅对 Ｇ＋ ／ Ｇ－ ＰＬＦＡｓ 比值造成显著影响，但萘处理和

采样时间的交互作用对 ＭＢＣ ／ ＭＢＮ、细菌丰度、真菌 ／细菌丰度比以及细菌、真菌、Ｇ＋、Ｇ－、真菌 ／细菌、Ｇ＋ ／ Ｇ－的

ＰＬＦＡｓ 含量产生都显著影响，因此，萘作为土壤动物抑制剂对川西亚高山森林土壤微生物群落的非目标效应

具有时间变异性。 值得注意的是，由于室内模拟的局限性，缺乏地上部分植被的参与，这种存在非目标效应在

野外控制试验中是否同样存在有待研究。
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