
第 ３９ 卷第 １９ 期

２０１９ 年 １０ 月

生 态 学 报

ＡＣＴＡ ＥＣＯＬＯＧＩＣＡ ＳＩＮＩＣＡ
Ｖｏｌ．３９，Ｎｏ．１９
Ｏｃｔ．，２０１９

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

基金项目：国家科技支撑计划子项目（２０１５ＢＡＤ０７Ｂ０５０３）；林业科学技术推广项目（［２０１７］１２ 号）；城市森林生态湖南省重点实验室资助；湖南省

科技计划项目（２０１５ＳＫ２００２）

收稿日期：２０１８⁃０６⁃２８； 　 　 网络出版日期：２０１９⁃００⁃００

∗通讯作者 Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ａｕｔｈｏｒ．Ｅ⁃ｍａｉｌ： ｃｓｆｕｙｗｄ＠ ｈｏｔｍａｉｌ．ｃｏｍ

ＤＯＩ： １０．５８４６ ／ ｓｔｘｂ２０１８０６２８１４２０

王姣龙，谌小勇，闫文德．低分子有机酸对土壤中菲降解及细菌群落结构的影响．生态学报，２０１９，３９（１９）：　 ⁃ 　 ．
Ｗａｎｇ Ｊ Ｌ， Ｃｈｅｎ Ｘ Ｙ， Ｙａｎ Ｗ Ｄ．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｌｏｗ⁃ｍｏｌｅｃｕｌａｒ⁃ｗｅｉｇｈｔ ｏｒｇａｎｉｃ ａｃｉｄｓ ｏｎ ｔｈｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｈｅｎａｎｔｈｒｅｎｅ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｓｏｉｌ．
Ａｃｔａ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ，２０１９，３９（１９）：　 ⁃ 　 ．

低分子有机酸对土壤中菲降解及细菌群落结构的影响

王姣龙１，谌小勇１，２，４，闫文德１，２，３，∗

１ 中南林业科技大学，长沙　 ４１０００４
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摘要：多环芳烃是一类普遍存在于环境中的持久性有机污染物，其通过食物链进入生态系统，直接危害人类健康和整个生态系

统的安全。 为探讨低分子有机酸对土壤中菲降解及细菌群落结构的影响，通过室内培养的方式研究了在添加不同种类有机酸

处理下第 ０—１８０ 天土壤中菲含量的变化状况，并采用高通量 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 技术分析了土壤细菌群落种类和数量的变化特征。
结果表明，低分子有机酸对于土壤中菲的降解有明显的促进作用，由一级动力学方程得出乙酸对菲降解的促进作用最明显。 从

细菌群落结构来看，土壤细菌的数量及其多样性或许不是导致土壤菲降解的主要因素，反而特定的菲降解菌的丰度对菲降解有

重要影响。 添加低分子有机酸减少了细菌 ＯＴＵ 数及细菌菌群多样性，但增加了 ＰＡＨｓ 降解菌的丰度。 随着时间推移细菌总

ＯＴＵ 数呈现下降趋势，独有种类数均呈现出先增长后下降的趋势。 检测到了 ６ 种典型的菲降解菌，分别为：Ｂａｃｉｌｌｕｓ、鞘氨醇单

胞菌属、Ｍａｓｓｉｌｉａ、Ａｚｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍ、Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ⁃ｐａｒａｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ、红球菌。 研究结果可为多环芳烃污染土壤的植物修复提供基础数据

和科学参考。
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多环芳烃（ｐｏｌｙｃｙｃｌｉｃ ａｒｏｍａｔｉｃ ｈｙｄｒｏｃａｒｂｏｎｓ，ＰＡＨｓ）是一类广泛存在于环境中的具有致癌、致畸、致突变性

的持久性有机污染物，主要来源于人类活动，例如汽车尾气、化石燃料不完全燃烧等［１］，可通过大气、水体、土
壤和植物间的传输和交换而在整个环境中分布，并经过食物链进入动物体和人体，直接威胁包括人类在内的

生命有机体的健康和安全［２］。 因此，揭示 ＰＡＨｓ 在环境中的动态机制，加快对 ＰＡＨｓ 的清除速度，对于环境质

量改善和国土安全具有重要的现实意义。
添加模拟根系分泌物是一项很有发展前途的新型的 ＰＡＨｓ 污染土壤的生物修复技术，其原理是通过调节

和改变土壤微生物群落的结构和活性促进 ＰＡＨｓ 的降解［３］。 微生物降解土壤中的 ＰＡＨｓ 一般有两种方式，一
种是以 ＰＡＨｓ 为唯一碳源和能源；另一种是将 ＰＡＨｓ 与其他有机质进行共代谢作用。 据报道［４］，根系分泌物

中的一些低分子有机酸，比如琥珀酸和苹果酸能够有效促进吸附在土壤上的菲和芘的解吸，提高土壤中

ＰＡＨｓ 的有效性，从而加快 ＰＡＨｓ 的降解。 土壤中有机质含量越低，解吸作用越明显。 且不同分子量的外加碳

源组分均在一定程度上缩短细菌对芘进入快速降解期的时间［５］。 不同低分子有机酸对 ＰＡＨｓ 降解的影响作

用不同，Ｗｅｉ 等［６］发现在液体培养下，丁酸对混合 ＰＡＨｓ（芴、菲、芘）降解效果优于苹果酸和柠檬酸，其主要是

极性较弱的丁酸可优化表面疏水性较强的分支杆菌与疏水性 ＰＡＨｓ 的接触。
在我们前期的研究中发现，植物根系分泌物种类繁多。 在 ＰＡＨｓ 胁迫下，根系分泌物中的物质组成发生

改变［７⁃８］。 作为利用植物根系分泌物对 ＰＡＨｓ 污染土壤修复技术研究项目的一部分，本研究通过高通量

Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 技术，重点研究根系分泌物中低分子有机酸对土壤中菲的降解过程，并探讨添加低分子有机酸

后菲污染土壤中细菌群落种类和数量的变化特征，揭示植物根系分泌物对 ＰＡＨｓ 污染土壤中微生物群落结构

的影响，以期为进一步研发 ＰＡＨｓ 污染环境下的植物⁃微生物联合修复技术提供科学参考。

１　 材料与方法

１．１　 供试材料

供试土壤采自于中南林业科技大学校园东园苗圃表层土壤（０—２０ ｃｍ）。 将供试土壤捡出根系、石块等

残留物，自然风干后过 ２ ｍｍ 筛子。 采用酸度计测定土壤的 ｐＨ 值（水土比 ５∶１）；采用岛津总有机碳测定仪测

定土壤总有机碳含量，采用凯氏蒸馏法测定土壤全 Ｎ 含量，采用硫酸⁃高氯酸消煮法测定土壤全 Ｐ 含量。 经测

定，供试土壤的基本理化性质：土壤 ｐＨ 值为 ５．４０，土壤总有机碳含量为 ５．０２ ｇ ／ ｋｇ，土壤全 Ｎ 含量为 ０．１３ ｇ ／
ｋｇ，土壤全 Ｐ 含量为 ０．２２ ｇ ／ ｋｇ。

菲污染土壤的制备：选用菲（＞９７％，购于 Ｓｉｇｍａ⁃ＡｌｄｒｉｃｈＣｏ．）作为供试污染源，菲是 ＰＡＨｓ 中 ３ 个苯环的代

表物，在环境中广泛存在，是检测 ＰＡＨ 污染的指示物。 将菲溶于丙酮后倒入供试土壤中均匀混合，制得 ２０００
ｍｇ ／ ｋｇ 水平的菲污染土壤，置于盆钵中平衡 ７ ｄ 后备用。

取 ５００ ｇ 菲污染土壤盛装于 ５００ ｍｌ 烧杯中，烧杯外壁裹上锡箔纸，模拟土壤黑暗状态，分别加入 ３０ ｍｌ
０．１６ ｍｏｌ ／ Ｌ乙酸、柠檬酸、酒石酸、草酸、混合有机酸（乙酸、柠檬酸、酒石酸及草酸的混合液）溶液，搅拌均匀后放

置在温室中，贴好标签。 同时设置对照处理，即在 ５００ ｇ 污染土壤的烧杯中加入 ３０ ｍｌ 的去离子水，形成 ６ 种不同

的处理：对照处理（Ｋ）、乙酸处理（Ｙ）、柠檬酸处理（Ｎ）、酒石酸处理（Ｊ）、草酸处理（Ｃ）、混合有机酸处理（Ｈ）。 每
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个处理有 ３ 个重复。 实验历时 １８０ 天，实验期间烧杯随意摆放，每月将烧杯位置随机移动一次，尽量使每个烧杯

的微环境保持一致，室内温度因开窗对流基本与环境温度保持一致。 实验分别于 ０、６０、９０、１８０ ｄ 后，采样。
１．２　 研究方法

土壤中菲的提取和净化：取 ５ ｇ 制备好的土壤样品于聚乙烯杯中，加入 ５０ ｍＬ 甲醇后，震荡 ５ ｍｉｎ，超声 ２０
ｍｉｎ，４０００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 ２５ ｍｉｎ，取上清液过 ０．４５ μｍ 孔径聚丙烯纤维滤膜，将稀释液过 ＳＰＥ 萃取柱，１０ ｍＬ 乙腈

洗脱，取 １ ｍＬ 洗脱液过 ０．４５ μｍ 孔径滤膜后上气质联用仪分析。
气质联用仪测定条件：流量 １ ｍｌ ／ ｍｉｎ，进样口温度 ２３０ ℃，接口温度 ２８０，６０ ℃ →１５ ℃ ／ ｍｉｎ→１００ ℃

（５ ｍｉｎ）→８ ℃ ／ ｍｉｎ→２１０ ℃（３ ｍｉｎ）→２ ℃ ／ ｍｉｎ→２９０ ℃（５ ｍｉｎ）。
色谱柱为 ＨＰ⁃５ 毛细管色谱柱 ３０ ｍ×０．２５ ｍｍ。 不分流进样，气化温度 ２８０ ℃，载气为高纯 Ｈｅ。
细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因高通量测序［９］：测序由上海美吉生物工程技术服务有限公司完成，采用 Ｉｌｌｌｕｍｉｎａ

Ｍｉｓｅｑ 系统进行双向测序，采用引物 ５１５ Ｆ 和 ９０７ Ｒ 扩增细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因片段。 测序所得结果，采用

ｐｒｉｎｓｅｑ 软件对 ｒｅａｄｓ１、ｒｅａｄｓ２ 的 ３ 端进行质控，截掉质量低的数据，以提高后续序列融合比率。 通过 Ｆｌａｓｈ 软

件融合双末端序列，使其形成一条序列。 采用 ｐｒｉｎｓｅｑ 软件对各个样品进行去引物序列、短片段、低复杂度序

列、低质量序列。
１．３　 数据分析

数据输入整理及作图采用 Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 软件；采用 ＳＰＳＳ １８．０ 对土壤理化数据进行方差分析、多重比较，使
用 Ｒ 语言分析微生物多样性数据。

２　 结果与分析

图 １　 不同处理水平下土壤中菲降解

Ｆｉｇ．１　 Ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｈｅｎａｎｔｈｒｅｎｅ ｉｎ ｓｏｉｌ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ

２．１　 不同处理下土壤中菲的降解过程

由图 １ 可知，随着时间的推移，对照组土壤中菲会

自然降解，添加低分子有机酸对土壤中菲的降解有一定

的促进作用，第 ０ 天土壤中菲含量均为 ５７１．４６ ｍｇ ／ ｋｇ，
第 ６０ 天，菲含量降到了：２１０．７０—３４０．３９ ｍｇ ／ ｋｇ，降解率

为：乙酸（６３．１３％）＞柠檬酸（４９．３０％）＞草酸（４９．２７％）＞
酒石 酸 （ ４９． １３％） ＞ 混 合 有 机 酸 （ ４３． ２８％） ＞ 对 照

（４０．４４％）；第 ９０ 天，菲含量为：２０８．６５—３２１．５５ｍｇ ／ ｋｇ，
降解率为：乙酸（６３．４９％）＞柠檬酸（５３．９６％）＞混合有机

酸（５１．８３％） ＞草酸（５１．７２％） ＞酒石酸（５０．４５％） ＞对照

（４３．７３％）。 第 １８０ 天，菲含量为：１７５．２８—３０６．０７ ｍｇ ／
ｋｇ，降 解 率 分 别 为： 乙 酸 （ ６９． ３３％） ＞ 混 合 有 机 酸

（５７．４１％）＞草酸（５６．１５％）＞柠檬酸（５４．９８％）＞酒石酸（５２．３０％）＞对照（４６．４４％）。 用一级动力学方程对不同

处理下菲降解过程进行了拟合（表 １），结果表明，相较于对照，添加低分子有机酸的组分动力学常数增大，半
衰期缩短，由动力学常数得出乙酸对菲降解的促进作用最为明显。

表 １　 不同处理水平下菲的一级降解动力学方程

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｅｑｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｈｅｎａｎｔｈｒｅｎｅ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ

处理方式
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

动力学方程
Ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ

ｄｙｎａｍｉｃｓ ｅｑｕａｔｉｏｎ
Ｒ２ ｔ１ ／ ２（ｄ）

处理方式
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

动力学方程
Ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ

ｄｙｎａｍｉｃｓ ｅｑｕａｔｉｏｎ
Ｒ２ ｔ１ ／ ２（ｄ）

Ｋ Ｃ＝Ｃ０ｅ－０．００４４３ ｔ ０．５０４１９ １５６．４３ Ｊ Ｃ＝Ｃ０ ｅ－０．００５７６ｔ ０．４５６０１ １２０．３１

Ｙ Ｃ＝ Ｃ０ｅ－０．００８２４ｔ ０．５２１９３ ８４．１０ Ｃ Ｃ＝ Ｃ０ ｅ－０．００５７７ｔ ０．５３０４５ １２０．１０

Ｎ Ｃ＝ Ｃ０ ｅ－０．００５３７ｔ ０．４０３８８ １２９．０５ Ｈ Ｃ ＝Ｃ０ ｅ－０．００５７５ｔ ０．７０１２１ １２０．５２

３　 １９ 期 　 　 　 王姣龙　 等：低分子有机酸对土壤中菲降解及细菌群落结构的影响 　
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２．２　 菌群群落结构组成

１８ 个土壤样品中细菌分布在 １２ 个门，２４ 个纲，４２ 个目，５０ 个科，６１ 个属，６１ 个种。 序列中不能识别的分

在其他组中。
在门分类水平下（图 ２ 示），６ 个处理中，变形菌门、厚壁菌门、酸杆菌门、放线菌门、绿弯菌门、浮霉菌门、

芽单胞菌门、拟杆菌门、装甲菌门、ＧＡＬ１５、硝化螺旋菌门、ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ 为优势门类，丰度占比 ９０％以上。 变

形菌门是细菌中最大的一门，包括了假单胞菌属、产碱杆菌属等多种环芳烃降解菌属，所有处理中变形菌门丰

度均为最大，占所有组细菌门类的 ７０．３９％，添加低分子有机酸的组分中变形菌门丰度明显高于对照组，其中

乙酸组变形菌门丰度占比在第 ６０ 天（７１．５７％）和第 １８０ 天（９３．４６％）时最大，混合有机酸占比在第 ９０ 天

（９３．７％）时最大（图 ３ 示）。

图 ２　 门水平细菌群落结构分布

Ｆｉｇ．２　 Ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

在属分类水平下（图 ４ 示），６ 个处理中，产黄杆菌属（Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ）、Ｆｉｍｉｃｕｔｅｓ、Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ、
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ、Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ、Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ａｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ、ＧＡＬ１５ 为优势菌属，丰度占比

９０％以上。 以丰度占比最大的产黄杆菌属为例，产黄杆菌属具有一定的多环芳烃降解能力［１０］，添加低分子有
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图 ３　 不同时期变形菌门丰度分布图

　 Ｆｉｇ．３　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｓｔａｇｅｓ　

机酸的组分中产黄杆菌属丰度明显高于对照组（图 ４ 示），第
６０ 天时柠檬酸组丰度占比（３０．６９％）最大，第 ９０ 天时酒石酸

组最大（４９．３７％），第 １８０ 天时乙酸组最大（４１．２２％）。 在第

６０ 天、第 ９０ 天及第 １８０ 天还检测到了 ５ 种典型的菲降解菌，
分别 为： Ｂａｃｉｌｌｕｓ［１１］、 鞘 氨 醇 单 胞 菌 属［１２］、 Ｍａｓｓｉｌｉａ［１３］、
Ａｚｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍ［１４］、Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ⁃ｐａｒａｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ［１５］。 ５ 种典型

菲降解菌均呈现出添加低分子有机酸组丰度占比高于对

照组，且随时间推移丰度占比升高。 在第 ６０ 天和第 １８０ 天

检测到了一种 ＰＡＨｓ 降解菌红球菌［１１］。
２．３　 菌群丰度变化和多样性分析

ＯＴＵ 数是通过聚类操作得到的具有相似性的序列小

组，可代表物种数目。 由表 ２ 知，共检测到 ６４８７９５ 条有效

序列和 ５６５１２７ 个 ＯＴＵ。 不同处理之间，ＯＴＵ 数量存在较大差异，第 ６０ 天，对照组中 ＯＴＵ 数明显高于其他组，
排序为对照＞混合有机酸＞乙酸＞草酸＞酒石酸＞柠檬酸；第 ９０ 天，排序为：草酸＞柠檬酸＞对照＞乙酸＞酒石酸＞
混合有机酸；第 １８０ 天，对照＞乙酸＞混合有机酸＞柠檬酸＞草酸＞酒石酸。 不同采样时间之间也存在差异，随着

时间推移土壤中总 ＯＴＵ 数呈现下降趋势，分别为：６０ 天（ＯＴＵ 总数为 １９７０８４） ＞ ９０ 天（１８４６６３） ＞ １８０ 天

（１８３３８０）。

表 ２　 不同处理水平下的测序结果和丰度变化

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｅｓｔｉｍａｔｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ

取样时间
Ｔｉｍｅ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

测序结果 Ｒｅｓｕｌｔｓ 多样性指数 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｉｎｄｅｘ
序列数

Ｔｏｔａｌ ｒｅａｄ
ｎｕｍｂｅｒ

总 ＯＴＵ 数
Ｔｏｔａｌ ＯＴＵ
ｎｕｍｂｅｒ

ａｃｅ 指数
Ａｃｅ
Ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ 指数
Ｃｈａｏ
Ｉｎｄｅｘ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ
Ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ
Ｉｎｄｅｘ

６０ｄ Ｋ６０ ４１２８１ ３８２３５ ２３５１．６１ ２３４３．６４６ ６．３２０５０６ ０．００５６９５

Ｙ６０ ３９２５３ ３４４０７ １５８９．５８５ １５７２．５２４ ３．４３９７９２ ０．１３７１８３

Ｎ６０ ３１６１９ ２６９４６ １３９７．０５１ １１１２．５４５ ３．０７２０５３ ０．１３５８６４

Ｊ６０ ３４４２０ ２８８５５ １４７６．８３７ １１６７．３０７ ３．５４７０７６ ０．０７０６８

Ｃ６０ ３９４３７ ３４１８２ １７０９．０６４ １３９８．０９４ ２．８９７７３６ ０．１５６９５８

Ｈ６０ ３６０７６ ３４４５９ １４４５．４３５ １０５９．２２７ ２．４６０９５ ０．１６６３４７

９０ｄ Ｋ９０ ３６９７０ ３３５３４ ２６２９．３８３ ２６７２．３１９ ６．５１２１０２ ０．００４９１８

Ｙ９０ ３２３３２ ２８１４４ １３２３．９３４ １０４３．４４８ ２．１９６６７ ０．２１９０２

Ｎ９０ ４３８０２ ３４９７７ １０２５．９９３ ８５２．５３５７ ２．４８５９４８ ０．１９６１２２

Ｊ９０ ３２９９９ ２６７６２ １１８２．６９７ ９４２．２９５９ ２．８０４８９６ ０．１８９５９１

Ｃ９０ ４０８２０ ３５１８５ １３１１．５５３ １１０４．９３１ ２．５８７４３６ ０．２０２５３４

Ｈ９０ ３１２８５ ２６０６１ １３３５．０５７ １０８８．６２７ ２．７４８３３５ ０．２１１６７３

１８０ｄ Ｋ１８０ ４０１５５ ３４３６１ ２３０４．７２９ ２３２４．６５１ ６．７６８９７ ０．００２５２８

Ｙ１８０ ３６３３５ ３１０７３ １１１２．４４５ ７９６．１２５ １．９７４０４５ ０．２７１６７７

Ｎ１８０ ３４８３５ ３０７７５ １０７４．０６１ ８３２．１６６７ ２．４７４７４９ ０．２２０４５６

Ｊ１８０ ３１４８５ ２７６１５ ８５６．４８１５ ８４８．４０５４ ２．６５５０９ ０．１７４３８７

Ｃ１８０ ３１５８３ ２８６８７ １１１８．８５５ ９１４．７５９３ ２．２９０５０２ ０．２５３１２８

Ｈ１８０ ３４１０８ ３０８６９ １０５７．２５ １０２３．３３３ ３．２５５８０３ ０．１３０３６８

对不同处理水平下的土壤进行 Ａｌａｈａ 多样性分析，用 ａｃｅ 指数和 Ｃｈａｏ 指数表示土壤中菌群丰度水平，用
香农指数和辛普森指数表示菌群多样性。 结果显示，在第 ６０ 天、第 ９０ 天和第 １８０ 天，ａｃｅ 指数和 Ｃｈａｏ 指数均

呈现出对照组菌群丰度水平高于其他添酸组，香农指数和辛普森指数也显示出对照组菌群多样性高于其他添
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图 ４　 属水平细菌群落结构分布

Ｆｉｇ．４　 Ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

图 ５　 不同时期产黄杆菌属丰度分布图

Ｆｉｇ．５　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｇｅｓ

酸组，这说明添加低分子有机酸降低了菲污染土壤中细

菌丰度及多样性。 在添加了低分子有机酸的组分中，第
６０ 天和第 ９０ 天时酒石酸组细菌丰度及多样性较高，第
１８０ 天时混合有机酸组较高。
２．４　 细菌群落结构的相关性分析

用主成分分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ Ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣＡ）
的方法鉴别不同处理中细菌群落结构差异。 由图 ６ 示，
在 ＯＴＵ 水平下进行了主成分分析，在第 ６０、９０、１８０ 天，
对照组与其他添加低分子有机酸的组分相关性不明显。
在第 １８０ 天，添加草酸和柠檬酸组中 ＯＴＵ 组成高度相

似。 其余不同时期不同组分之间相似度不高。
２．５　 细菌群落结构的差异性分析

由图 ７ 示，用 Ｖｅｎｎ 图来表示不同时期细菌群落结构的差异性。 第 ６０ 天、第 ９０ 天、第 １８０ 天测得的 ＯＴＵ
种类数分别为：２６８０、２７０５、２５４２；其中共有 ＯＴＵ 种类（１９１１），占三个时期总 ＯＴＵ 种类数（３３７０）的 ５６．７１％；第
６０ 天、第 ９０ 天、第 １８０ 天独有的 ＯＴＵ 数分别为 ２３３（占总 ＯＴＵ 种类数比例为 ６．９１％）、２９２（８．６６％）、１９９（５．
９１％）。 第 ６０ 天、第 ９０ 天、第 １８０ 天测得的属种类分别为：５３０、５６０、５４０；其中共有属种类（４４６），占三个时期

总属种类数（６５６）的 ６７．９９％，独有的属数分别为 ２６（占总属种类数比例为 ３．９６％）、６６（１０．０６％）、３６（５．４９％）。
第 ６０ 天、第 ９０ 天、第 １８０ 天测得的门种类分别为：３１、３３、２８；其中共有门的种类（２８），占三个时期总门种类数
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图 ６　 细菌群落的主成分分析

Ｆｉｇ．６　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

（３５）的 ８０．００％，独有的门数分别为 ２（占总门种类数比例为 ５．７１％）、４（１１．４２％）、０（０．００％）。 在门水平、属水

平和 ＯＵＴ 水平下，第 ６０ 天至第 １８０ 天之间独有种类数均呈现出先增长后下降的趋势，说明了不同处理之间

在第 ９０ 天时细菌菌群差异性最大。

３　 讨论与结论

目前，利用植物⁃微生物复合体系降解多环芳烃污染物已有一些报道［１６］，但植物根系分泌物对植物－微生

物复合体系降解多环芳烃的影响研究较少。 本研究验证了添加根系分泌物促进了菲的降解，通过研究土壤中

细菌群落特征，深入分析了根系分泌物降解菲的机理，为 ＰＡＨｓ 污染修复提供了科学数据。
菲污染土壤自身有一定的修复能力，但低分子有机酸对于土壤中菲的降解有明显的促进作用。 低分子有

机酸促进土壤中多环芳烃的降解主要因为提供了碳源促进了多环芳烃降解菌的生长，不同低分子有机酸提供

的碳含量存在差异，超过一定浓度时会对土壤中的微生物产生抑制作用［１７］，因此不同低分子有机酸对多环芳

烃降解的促进作用不同。 本研究中，通过计算一级动力学方程得出乙酸组对菲降解的促进作用强于其他组

分，乙酸有应用于土壤修复治理的潜力，这可能是由于菲降解菌对不同种类低分子有机酸利用率不同，也可能

由于不同种类低分子有机酸对土壤理化性质影响存在差异，添加低分子有机酸会导致土壤 ｐＨ 值降低，影响

了土壤微生物群落结构，具体原因有待进一步分析。
通过高通量 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 技术综合评价了土壤细菌群落特征，得出从细菌群落结构来看，土壤细菌的数
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图 ７　 细菌群落结构的 Ｖｅｎｎ 图

Ｆｉｇ．７　 Ｖｅｎｎ ｄｒａｗｉｎｇ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

量及其多样性或许不是导致土壤菲降解的主要因素，反而特定的菲降解菌的丰度对菲降解有重要影响。 这有

可能是低分子有机酸仅为土壤中某些特定的微生物群落提供了碳源，促进了特定微生物的增长，并不一定会

增加微生物总量及多样性。 王悦等［１８］研究了三叶草根系分泌物对多环芳烃微生物降解及加氧酶的影响，得
出三叶草根系分泌物促进了分枝杆菌 Ｍ１ 加氧酶基因拷贝数的增长，却未明显引起 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因数的增加。
这说明了微生物数量及多样性并不是反映微生物降解多环芳烃能力的敏感指标。 添酸组中变形菌门丰度明

显高于对照组，且检测到的 ５ 种典型的菲降解菌（分别为：Ｂａｃｉｌｌｕｓ［１１］、鞘氨醇单胞菌属［１２］、Ｍａｓｓｉｌｉａ［１３］、
Ａｚｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍ［１４］、Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ⁃ｐａｒａｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ［１５］）的丰度占比在添酸组中明显高于对照组，通过 ＰＣＡ 分析也证

明了对照组和其他添酸组的细菌菌群存在差异性。 可能是因为菲降解菌丰度的增加促进了菲的降解，也可能

与土壤理化性质有关，具体机制有待进一步研究。
添加低分子有机酸处理下不同时期土壤中细菌存在差异，随着时间推移土壤中总 ＯＴＵ 数呈现下降趋势，

有可能是土壤中碳源随时间减少，造成了土壤中 ＯＴＵ 总数的减少。 根据共代谢（Ｃｏｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）作用原理，也
有可能是低分子有机酸的存在，增强了菲降解菌的酶活性，提高了菲降解菌对非生长基的降解效率。 从细菌

群落结构 Ｖｅｎｎ 图可以看出，添加低分子有机酸影响了 ＰＡＨｓ 污染土壤中细菌群落结构组成，在第 ９０ 天时细

菌菌群差异性最大，这与众多学者的研究结果一致［１９⁃２０］，说明随着时间推移，土壤中菲含量下降，引起了细菌

多样性先增长后下降的改变［２１⁃２２］。
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