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摘 要：通过盆栽土培试验研究了玉米幼苗生长期间对芘污染土壤微生物活性及多样性的影响。结果表明，玉米加快了土壤中芘
的降解，提高了芘在土壤中的降解速率。试验期间，根际土中可提取态芘含量显著低于非根际土，根际土微生物生物量碳、微生物
熵、多酚氧化酶和脱氢酶活性均高于非根际土，代谢熵低于非根际土。脂肪酸（FAME）分析结果表明，与非根际土相比，芘污染玉米
根际土微生物群落结构发生了显著的变化，主要表现在真菌特征脂肪酸以及真菌/细菌的比值显著升高，细菌和 GN-细菌特征脂肪

酸显著降低，且这种效应随着培养时间的推移在 P<0.01水平显著。根际土和非根际土中丛枝菌根真菌、GN+细菌和放线菌特征脂肪

酸差异随着培养时间的延长逐渐加大，45 d时其差异均在 P<0.05水平显著。
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Abstract：A greenhouse pot experiment was conducted to study the influence of young maize（Z. mays L.）on soil microbial activity and com－
munity structure diversity in a pyrene contaminated soil. Results showed that maize could promote pyrene degradation and increase degrada－
tion rate of pyrene in the soil. During the experimental period, the concentration of extractable pyrene in rhizosphere soil was significantly
lower than that in nonrhizosphere soil . A relatively large amount of microbial biomass biomass carbon（Cmic）, high ratio of microbial
biomass carbon/organic carbon（Cmic/Corg）, and high activities of enzymes（dehydrogenase and polyphenol oxidase）were detected in rhizo－
spheric soil. But metabolic quotient was lower in rhizospheric soil than in nonrhizospheric soil at the whole experimental period. Soil micro－
bial communities in rhizospheric soil and nonrhizospheric soil were characterized using fatty acid methyl ester（FAME） analysis. Fatty
acid profiles demonstrated that soil microbial community structure was significantly altered in pyrene contaminated soil with maize. Fatty acid
indicators for fungi and the ratio of fungi to bacteria significantly increased, and fatty acid indicators for bacteria and Gram-negative bacteria
significantly decreased. The effect gradually increased and became significant（P<0.01）with time extending. The differences of fatty acid
indicators for arbuscular mycorrhizal fungi（AMF）, Gram-positive bacteria and actinomycetes gradually increased, and the differences
reached significant level（P<0.05）at the end of the experiment（45 d）.
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多环芳烃（PAHs）是一类广泛分布于环境中的持
久性有机污染物，主要来源于化石燃料的不完全燃

烧。多环芳烃进入大气环境后，绝大部分通过沉降进

入土壤，污染土壤环境，据估计，有 90%以上的多环芳
烃在土壤表面残留[1]。多环芳烃具有致癌和致突变作
用，在土壤中普遍存在，并且由于其性质稳定、难于降
解，在土壤中呈不断积累的趋势，严重危害着土壤的

生产和生态功能、农产品质量和人类健康。修复土壤
多环芳烃污染已成为国内外土壤和环境科学界共同

关注的一个前沿热点问题之一。
根际修复具有经济、有效、实用、美观、原位非破
坏性、无二次污染、可大面积应用等独特优点而越来
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越受到人们的重视，是目前最具潜力的土壤生物修复

技术之一。植物能够通过根际效应促进土壤微生物对
多环芳烃的降解[2-11]。然而，植物产生这种促进作用的
机制和某些过程尚待深入研究[5，12]。植物修复过程中
微生物活性和多样性是两个非常重要的因素，而有关

植物修复多环芳烃过程中微生物活性和多样性方面

的报道很少。此外，由于土壤-植物系统的复杂性，对
不同地区、不同植物的特定多环芳烃的根际修复过程
中生物效应的研究一直是土壤和环境工作者所关注

的内容。
芘是 PAHs中 4个苯环的代表物，在环境中广

泛存在，是检测 PAHs污染的指示物[13-14]。鉴于此，本
试验以芘为 PAHs的典型代表，以修复芘效果较好
的玉米 [15-17]为供试植物，就玉米幼苗对芘污染土壤

微生物生物量碳、生理生态指标、酶活性以及微生
物群落结构动态影响进行研究，以期为多环芳烃污

染土壤的根际修复技术发展及应用提供科学依据和

理论支持。

1 材料与方法

1.1 试验材料
供试土壤采自广东省广州市神山镇水稻地的表

层（0~20 cm），为潴育型水稻土，砂粒、粉粒和粘粒含
量分别为 76.3%、8.75%和 15.0%，有机质含量为
17.38 g·kg-1，pH为 4.63，全氮含量为 1.07 g·kg-1，有效
磷含量为 137.7 mg·kg-1，速效钾含量为 80.5 mg·kg-1，
未检测到芘。土壤风干后过 2 mm筛，备用。
供试植物为玉米（Zea mays L.），购自广州市农业
科学研究所。
供试药品芘（Pyrene，纯度>98%），为 Aldrich 公
司产品。
1.2 盆栽试验
取少量土壤样品均匀加入芘的丙酮溶液，待丙酮

挥发后，用未污染土不断稀释，多次搅拌、混匀，制得
芘含量为 800 mg·kg-1的污染土样 [18]，保持 60%的田
间持水量于温室中平衡 5 d使用。分别称取 300 g土
样于内径 8.4 cm、高 9.5 cm的盆钵中，拌入 CO（NH2）2、
Ca（H2PO4）2H2O 和 K2SO4作底肥，用量为氮 120 mg·
kg-1、磷 40 mg·kg-1和钾 100 mg·kg-1。玉米种子浸种
后，于滤纸上恒温培养箱中催芽（37 ℃），露白时，选
取饱满、大小均匀一致的玉米种子在土样平衡 5 d后
播于盆钵中，每盆 3颗，置于温室中，温室的日间温度
为 25 ℃，夜间温度 18℃，自然光照条件。同时设置未

加芘土壤种植玉米处理（对照处理），各处理重复 9
次。播种玉米前，采集土壤样品供土壤芘含量分析。播
种日记作第 0 d。土壤水分通过每 2 d称重维持在田
间持水量的 60%[15]，每 2 d随机交换盆在温室中的位
置，以保证生长条件一致。在试验的第 15、30和 45 d
分批取样，采集植物样品和土壤样品，每次每处理 3次
重复。玉米样品分根和茎叶两部分取样，用去离子水洗
净、滤纸吸干后，80℃烘干至恒重。依据 Binet等[19]文

献，由于盆栽植物根系密度非常大，去掉表层 5 mm
土壤后，剩下的土壤全部作为根际土壤，而无植物的

土壤作为非根际土壤。植物样品干燥后用研磨机粉
碎、混均后装入小封口袋，放入冰柜内备用。部分土壤
样品冷冻干燥后，过 1 mm筛保存于-20 ℃低温冰箱
中以供芘分析及 FAME 分析用，部分土壤样品存放
在 4 ℃冰箱中供微生物生物量、土壤基础呼吸强度分
析，部分土壤样品经风干后、过 1 mm筛存放于 4℃冰
箱中供土壤酶活性分析。
1.3 分析方法
土壤多环芳烃的提取参照高彦征等 [20]的方法略

作改进。取 2 g上述制备的土壤样品于 25 mL玻璃离
心管中，加入 10 mL二氯甲烷，盖紧后超声萃取 1 h；
恒温振荡 30 min，以 4 000 r·min-1离心 10 min；取 2 mL
上清液过 1 g硅胶柱净化，并用 5 mL 1∶1二氯甲烷和
正乙烷溶液洗脱。洗脱液收集至玻璃试管中，用高纯
氮气将溶液吹至近干，用正乙烷定容至 2 mL，过 0.45
μm孔径滤膜，GC-MS（TRACE GC ULTRA-DSQ）以外
标定量法分析。
植物样品多环芳烃的提取分析参照高彦征等 [20]

的方法进行，提取后用 GC-MS分析。GC-MS分析条
件为：30 m×0.25 mm（内径直径）×0.25 μm（液膜厚
度），TR-5MS色谱柱载气 He，进样口温度 250℃，不
分流进样，初始温度 35 ℃，保持 1 min，以 30 ℃·min-1

速度升温至 150℃，接着以 10℃·min-1速度升温至 290
℃，并在此温度下保持 15 min。质谱条件为：EI电子源
70 eV，离子源温度 230 ℃，传输线温度 280 ℃，扫描
方式 SIM。本研究测定样品均为干样，样品芘的回收
率为 96.9%（n=5，RSD<3.85%）。
微生物生物量碳采用氯仿熏蒸-0.5 mol·L-1K2SO4

提取测定[21]，采用总有机碳分析仪（TOC-VCSH）测定提

取液中的有机碳含量；土壤基础呼吸采用室内密闭培

养-1 mol·L-1NaOH碱液吸收法测定[21]。多酚氧化酶采
用邻苯三酚比色法测定[22]；脱氢酶采用 TTC还原法测
定[23]。土壤的基本理化性质采用常规分析方法进行测
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定[21]。
土壤微生物脂肪酸的甲脂化和提取 [24]：将 15 mL

的 0.2 mol·L-1 KOH甲醇溶液和 3 g冷冻干燥土壤加
到 50 mL的离心管中，混合均匀，在 37 ℃下温育1 h
（脂肪酸释放，并甲脂化，每 10 min涡悬样品 1 次），
加 3 mL 1.0 mol·L-1醋酸溶液中和 pH值；加 10 mL正
己烷，混匀，使 FAMEs转到正己烷相中，2 500 r·min-1

条件下离心 10 min；将正己烷相转移到干净试管中，
在 N2气流下挥发掉溶剂。将提取的 FAMEs溶解在
0.5 mL 1∶1（V/V）的正己烷∶甲基叔丁基醚（methyl-tert
butyl ether）中，作 GC和 GC-MS分析。GC和 GC-MS
测试采用美国 HP6890GC/5973MS。色谱柱为 20 m×
0.25 mm（内径直径）×0.33 μm（液膜厚度）SE-30，柱温
100～270 ℃，5 ℃·min-1，进样口温度 250 ℃，离子源温
度 230℃，柱前压 40 kPa。不同样品测定之间，在 270℃
下清洗柱子 2 min，质谱图的确认采用 Wiley 275.L。
各脂肪酸采用简写符号命名，即（a/i）X∶YωZ。其中，X
表示脂肪酸中的总碳原子数，Y表示双键数，总碳原
子数和双键数之间以冒号隔开；ω表示双键的位置，
从甲基末端开始计算；Z表示双键的位置在第 Z个碳
原子上；a和 i分别表示支链的反异构（antesio）和异
构（iso）；10Me表示脂肪酸分子中在距离羧基末端的
第 10个碳原子上有一个甲基团；αOH表示在距离羧
基末端 α个碳原子上有一个羟基；cy表示环丙基脂
肪酸[25]。脂肪酸含量测定采用峰面积定量和 C19∶0内
标法。各脂肪酸数量信息用各脂肪酸含量/总脂肪酸
量的质量分数（%）表示。FAMEs可作为总细菌数、革
兰氏阳性菌（GN+）、革兰氏阴性菌（GN-）和真菌等的

生物标记物，其中 16∶0是土壤最丰富的脂肪酸，与总
微生物量呈高度相关性，可作为衡量总群落生物量的

指标[26]；细菌总数：15∶0、i15∶0、a15∶0、i16∶0、16∶1ω7、17∶
0、a17 ∶0、i17 ∶0、cy17 ∶0、18 ∶1ω7、cy19 ∶0；GN-细菌：16 ∶
1ω7、cy17∶0、18∶1ω7、cy19∶0；GN+细菌：15∶0、i15∶0、a15∶
0、i16∶0、17∶0、i17∶0、a17∶0；革兰氏阳性菌与革兰氏阴
性菌之比通过 15∶0、i15∶0、a15∶0、i16∶0、17∶0、i17∶0 及
a17∶0脂肪酸之和与 16∶1ω7、cy17∶0、18∶1ω7、cy19∶0脂
肪酸之和之间的比值进行估算；真菌：18∶2ω6，9c；18∶
2ω6，9/总细菌 FAMEs 量可代表真菌/细菌生物量比
值 [27]；丛枝菌根真菌：16 ∶1ω5[28-29]，放线菌 10Me18 ∶0、
10Me19∶0[30]。
1.4 数据分析
数据采用 SPSS 13.0进行统计分析，新复极差法

作多重比较。

2 结果与分析

2.1 玉米生物量的动态变化
试验期间，芘处理玉米茎叶干重低于对照处理，

但差异不显著（P>0.05）；芘处理玉米根干重低于对照
处理，且随着培养时间的延长其差异增大，45 d时差
异在 P<0.05水平显著（图 1）。由此可见，试验设计芘
浓度处理对玉米根生长有明显的抑制作用。

2.2 土壤中可提取态芘含量的动态变化
对照处理土壤中未检测到可提取态芘。随着培养
时间延长，根际土和非根际土可提取态芘的含量逐渐

降低，根际土可提取态芘的含量低于非根际土，并且

随着时间的推移，其差异更大，15 d时差异在 P<0.05
水平显著，30 d和 45 d 时差异在 P<0.01 水平显著。
至第 45 d，根际土和非根际土芘去除率分别为
61.25%和 35.58%，可见，根际环境加快了芘在土壤中
的去除（图 2）。
2.3 玉米中芘累积量的动态变化
随着时间的延长，玉米中芘累积量呈增加趋势。
对照处理玉米茎叶中能检测到有芘的累积，而根中

许 超等：玉米幼苗对芘污染土壤微生物活性及多样性的影响1108
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表 1 土壤微生物量碳、生理参数和酶活性动态变化
Table 1 Dynamic of soil microbial biomass C（Cmic），ecophysiological parameters，and enzyme activities in soil

注：*和 **分别表示 P<0.05和 P<0.01水平上差异显著，下同。

时间/d 项目 微生物量碳/mg·kg-1 微生物熵/% 代谢熵/h-1 多酚氧化酶/红紫培精/mg·kg-1·h-1 脱氢酶/TPF mg·kg-1·h-1

15 非根际土 100±15.2 1.36±0.01 0.135±0.012 0.180±0.017 516±16.1

根际土 148±15.3 1.81±0.06** 0.128±0.011 0.211±0.017 551±17.1

30 非根际土 148±15.0 1.62±0.08 0.124±0.006 0.824±0.064 578±23.9

根际土 214±28.9 2.28±0.11** 0.115±0.007 0.901±0.026 625±27.1

45 非根际土 269±22.5 3.11±0.19 0.085±0.010 0.430±0.021 496±10.9

根际土 374±11.7* 3.97±0.21** 0.075±0.005 0.642±0.065** 564±26.2*

未能检测到有芘的累积（图 2），说明茎叶的芘来源于
大气沉降，或者是污染盆中的土壤挥发。芘处理茎叶
中芘累积量小于根的累积量（图 2），芘处理玉米茎叶
累积芘所占比例较小，芘处理玉米体内芘主要来自

植物根系吸收和运输。45 d时，芘处理根和茎叶的累
积总量为 110 μg·pot-1，占土壤添加总量的 0.05%以
下。
2.4 土壤微生物生物量碳、生理生态参数和酶活性动
态变化

土壤微生物生物量碳在试验期间呈升高趋势，试

验期间根际土微生物生物量碳高于非根际土，且在

45 d时两者差异在 P<0.05水平显著（表 1）。土壤微
生物熵（Cmic/Corg）的变化规律与微生物量碳的变化情

况相一致，15、30、45 d 时根际土微生物熵在 P<0.01
水平显著高于非根际土（表 1）。土壤微生物代谢熵
（即土壤微生物基础呼吸与土壤微生物生物量之间的

比值，qCO2）在试验期间呈降低趋势，试验期间根际土

代谢熵低于非根际土（表 1）。多酚氧化酶和脱氢酶活
性在试验期间呈先升高后降低的趋势。试验期间，根
际土土壤多酚氧化酶和脱氢酶活性高于非根际土（表

1）。第 15和 30 d时，根际土多酚氧化酶和脱氢酶活
性高于非根际土，但差异不显著；第 45 d时，根际土
多酚氧化酶和脱氢酶活性与非根际土相比其差异分

别在 P<0.01水平显著和 P<0.05水平显著（表 1）。
2.5 污染土壤微生物群落结构的变化
微生物脂肪酸含量图表明试验期间芘污染的根

际土和非根际土微生物群落结构发生了变化，存在一

定的差异，且这种变化随着培养时间的延长，差异更

加明显（图 3）。15 d时，真菌特征脂肪酸 18∶2ω6，9占
总脂肪酸的质量分数根际土在 P<0.05水平显著高于
非根际土。30 d时，革兰氏阴性菌特征脂肪酸 16∶1ω7
占总脂肪酸的质量分数根际土在 P<0.05水平显著低
于非根际土，而革兰氏阳性菌特征脂肪酸 a17∶0、17∶0
和真菌特征脂肪酸 18∶2ω6，9以及脂肪酸 18∶1ω9占
总脂肪酸的质量分数根际土在 P<0.05水平显著高于
非根际土。45 d时，根际土中革兰氏阳性菌特征脂肪
酸 a15∶0、i16∶0、i17∶0、a17∶0和革兰氏阴性菌特征脂肪
酸 16∶1ω7、cy17∶0占总脂肪酸的质量分数与非根际土
相比在 P<0.05 水平显著降低，其中 a15∶0、16∶1ω7、
a17∶0和 cy17∶0降低程度更是在 P<0.01水平显著；革
兰氏阳性菌特征脂肪酸 15∶0，革兰氏阴性菌特征脂肪
酸 18∶1ω7，丛枝菌根真菌特征脂肪酸 16∶1ω5，真菌特
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征脂肪酸 18∶2ω6，9，放线菌特征脂肪酸 10Me19∶0和
脂肪酸 14∶0、16∶0 占总脂肪酸的质量分数根际土在
P<0.05水平显著高于非根际土，其中 14∶0、16∶1ω5和
18∶1ω7差异在 P<0.01水平显著（图 3）。表征微生物
生物量的特征脂肪酸 16∶0质量分数根际土要高于非
根际土，且这种差异随着培养时间的延长增大，至试

验结束时（45 d）差异在 P<0.05水平显著（图 3），这与

微生物生物量碳的结果相一致。
15 d时，细菌、GN-细菌脂肪酸质量分数非根际

土在 P<0.05水平显著高于根际土，而真菌脂肪酸质
量分数和真菌/细菌比值根际土在 P<0.05 水平显著
高于非根际土。30 d时，非根际土细菌脂肪酸质量分
数在 P<0.01水平显著高于根际土、GN-细菌脂肪酸质

量分数在 P<0.05水平显著高于根际土；而真菌脂肪

许 超等：玉米幼苗对芘污染土壤微生物活性及多样性的影响1110



第 28卷第 6期 农 业 环 境 科 学 学 报

图 4 土壤微生物 FAME主成分分析图
Figure 4 The plot of principal components analysis（PCA）of

FAME composition of soil microbial community
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酸质量分数和真菌/细菌比值根际土在 P<0.01 水平
显著高于非根际土。45 d时，非根际土细菌、GN-细菌

脂肪酸质量分数在 P<0.01水平显著高于根际土、GN+

细菌脂肪酸质量分数在 P<0.05 水平显著高于根际
土；真菌、丛枝菌根脂肪酸质量分数和真菌/细菌比值
根际土在 P<0.01水平显著高于非根际土、放线菌脂
肪酸质量分数根际土在 P<0.05水平显著高于非根际
土（表 2）。试验期间，根际土和非根际土细菌、GN+细

菌、GN-细菌、真菌、放线菌和丛枝菌根真菌脂肪酸质
量分数，以及真菌脂肪酸/细菌脂肪酸比值的差异表
明根际土和非根际土微生物群落结构存在明显的差

异。这也表明在玉米根系及其根系分泌物的作用下，
芘污染土壤微生物群落结构发生了显著的变化，主

要表现在真菌特征脂肪酸质量分数以及真菌/细菌的
比值显著升高，细菌和 GN-细菌特征脂肪酸质量分数

显著降低，且这种效应随着培养时间的推移，差异在

P<0.01水平显著。此外，丛枝菌根真菌、GN+细菌和放

线菌特征脂肪酸质量分数差异随着培养时间的延长

逐渐加大，到培养结束时（45 d）其差异均在 P<0.05
水平显著也是其重要表现之一。
为了揭示受玉米生长影响后芘污染土壤微生物

群落结构发生的变化，我们对根际土和非根际土各取

样时间下各特征脂肪酸进行了主成分分析（PCA）。图
中第一主成分（PC1）和第二主成分（PC2）分别解释了
44.21%和 24.46%的变异，两者共同解释了微生物群
落结构 68.67%的变异，并将根际土和非根际土各取
样时间下的差异明显区分（图 4）。从土壤微生物
FAME主成分分析图中可以清楚地看出，根际土壤和
非根际土壤的微生物群落结构有明显的不同。15 d时
根际土和非根际土微生物群落结构在 PC1轴上的差
异不明显，而在 PC2轴上的差异明显；30 d时根际土

和非根际土微生物群落结构在 PC1轴和 PC2轴上的
差异加大，并且差异更加明显，在 PC2轴上的差异大
于在 PC1轴上的差异；45 d时根际土和非根际土微
生物群落结构在 PC1轴上的差异加大，且差异更加
明显，而在 PC2轴上的差异减小，在 PC1轴上的差异
大于在 PC2轴上的差异（图 4）。试验期间，根际土和
非根际土微生物群落结构在 PC1轴上的差异呈现逐
渐增大的趋势，在 PC2轴上的差异呈现先增大后减
小的趋势。

3 讨论

植物能够通过增加根际微生物生物量碳而促进

多环芳烃的降解[6，31]。本研究表明，试验期间根际土微
生物生物量碳高于非根际土，且在 45 d时两者差异
在 P<0.05水平显著（表 1）；表征微生物生物量的特征
脂肪酸 16∶0质量分数根际土要高于非根际土，且这

表 2 土壤微生物脂肪酸标记物的比较
Table 2 Comparison of FAME biomarkers in soil microbial community

项目
非根际土 根际土 非根际土 根际土 非根际土 根际土

细菌 53.97±1.22* 50.07±0.13 55.65±1.48** 47.72±3.16 61.40±0.42** 49.74±0.48

GN+细菌 40.87±1.37 38.93±0.04 43.18±1.95 36.80±3.27 43.06±0.64* 34.41±0.58

GN-细菌 13.15±0.22* 11.14±0.09 12.47±0.47* 10.62±0.11 18.34±0.23** 15.20±0.28

GN+细菌/GN-细菌 3.12±0.15 3.50±0.03 3.47±0.28 3.45±0.34 2.35±0.06 2.24±0.06

真菌 3.85±0.57 5.71±0.03* 3.68±0.18 5.92±0.67** 3.24±0.15 6.20±0.40**

真菌/细菌 0.07±0.01 0.11±0.01* 0.07±0.01 0.12±0.03** 0.05±0.00 0.12±0.02**

放线菌 2.33±0.11 2.71±0.14 1.16±0.23 1.93±0.20 1.08±0.11 2.18±0.13*

丛枝菌根真菌 3.00±0.41 2.97±0.04 2.90±0.06 3.00±0.17 1.66±0.06 3.29±0.03**

15 d 30 d 45 d
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种差异随着培养时间的延长逐渐增大，至试验结束时

（45 d）差异在 P<0.05水平显著（图 3）。由此表明，种
植玉米增加了芘污染土壤微生物生物量碳，促进了芘

的降解，这是根际土壤中芘的去除率高于非根际土壤

的一个重要原因。
土壤微生物熵是土壤微生物生物量碳与总有机

碳的比值（Cmic/Corg），已被认为是环境胁迫下土壤微生

物量或土壤微生物多样性变化的敏感生理指标。试验
过程中 Cmic/Corg呈上升趋势，且根际土 Cmic/Corg在 P<
0.01水平显著高于非根际土（表 1）。高Cmic/Corg比值表

明微生物利用有机质的效率越高[32]。土壤微生物代谢
熵 qCO2将微生物生物量的大小与微生物的生物活性

和功能有机地联系起来，可对微生物的能量利用效率

进行度量[33]。Ding等[34]认为，qCO2伴随着生态系统由

初级向高级的演替而呈下降的趋势，在 qCO2较低的

土壤中微生物对碳的利用效率较高，维持相同微生物

量所需的能量越少，土壤质量越好。qCO2在试验期间

呈降低趋势，且试验期间根际土代谢熵低于非根际土

（表 1）。由此表明，种植玉米改善了土壤芘污染环境，
更有利于土壤环境的好转。
土壤中多酚氧化酶能直接降解多环芳烃[11，31，35-39]。

Fan等[11]研究表明，苜蓿（Medicago sativa）对芘污染土
壤的修复作用中根际土壤芘残留浓度低于非根际土

壤，而脱氢酶活性高于非根际土壤，且脱氢酶活性与

芘降解率显著正相关。本研究结果表明，根际土与非
根际土多酚氧化酶和脱氢酶的差异随着玉米的生长

越来越大，根际土和非根际土中可提取态芘的浓度差

异越大，也即根际土和非根际土芘的降解差异越大，

由此表明，种植玉米加快了土壤中芘的降解。这说明
种植玉米提高了土壤中酶的活性，形成了更有利的可

降解芘的根际修复环境，从而提高了芘污染土壤的生

物修复能力。对于多酚氧化酶和脱氢酶如何促进土壤
中芘降解的内在机制还有待进一步探索。

16∶1ω5 被普遍视为丛枝菌根真菌的特征脂肪
酸 [28-29]，丛枝菌根真菌是菌根真菌中最普遍、最重
要组成部分，菌根真菌在提高植物抗逆性、促进
PAHs 的植物修复等方面的贡献已被大量研究证
实 [4，35，40-41]。本试验结果表明，根际土和非根际土丛枝
菌根真菌 16∶1ω5特征脂肪酸质量分数的差异随着培
养时间的延长逐渐加大，到培养结束时（45 d）其差异
均在 P<0.01水平显著（图 3和表 2）。真菌氧化芳香
烃的能力是普遍的，真菌中的白腐菌等对土壤中多环

芳烃降解效果非常好[42-43]。本试验结果表明，与非根际

土相比，根际土真菌特征脂肪酸 18∶2ω6，9质量分数
显著升高，且这种效应随着培养时间的延长差异在

P<0.01水平显著（图 3和表 2）。种植玉米，在玉米根
系及其根系分泌物的作用下，对多环芳烃有降解作用

的丛枝菌根真菌和真菌增多，直接导致了根际土壤与

非根际土壤中芘的降解存在显著差异，也说明了植物

可通过根系分泌物来改变微生物群落结构而加快多

环芳烃的降解。何种丛枝菌根真菌、何种真菌数量在
芘污染的玉米修复的根际土中得到较大程度的增加，

还需进一步的深入研究。
本试验结果表明，根际土中 GN+细菌的质量分数

逐渐降低，而非根际土中 GN+细菌的质量分数逐渐升

高，这与 Miya等[44]的研究结果相一致。与非根际土相
比，根际土壤细菌和 GN-细菌特征脂肪酸显著降低，

且这种效应随着培养时间的推移差异在 P<0.01水平
显著；根际土和非根际土中 GN+细菌和放线菌特征脂

肪酸差异随着培养时间的延长逐渐加大，到培养结束

时（45 d）其差异均在 P<0.05水平显著（表 2）。根际土
与非根际土在细菌、GN-细菌、GN+细菌和放线菌上的

差异与芘降解之间的关系以及这些差异导致根际土

芘降解加快的贡献率大小等都还需进一步深入研究。
种植玉米，芘污染土壤微生物群落结构发生了显著的

变化，土壤微生物群落结构的变化是否引起土壤微生

物功能多样性的变化，需要进一步深入研究。开展土
壤微生物功能多样性的研究，将有助于更深入地理解

根际修复多环芳烃污染的机理，促进多环芳烃污染土

壤植物修复技术的发展。
本试验条件下，未种玉米的土壤中芘的含量减少

（图 2），这是由于土壤中微生物对芘的降解所致。在
种植玉米的土壤中芘含量进一步减少，45 d时，根际
土中芘含量在 P<0.01水平显著低于非根际土。45 d
试验中，种植玉米可实现 60%以上芘的去除（图 2）。
本研究结果表明玉米吸收和积累对芘的去除的贡献

小于 0.05%，玉米吸收和积累并不是植物促进芘去除
的主要原因，这与 Gao等[12]的研究结果是一致的。本
研究结果表明，试验期间根际土芘降解高于非根际

土，土壤微生物生物量碳、微生物熵、多酚氧化酶和脱
氢酶活性根际土均高于非根际土，代谢熵低于非根际

土。与非根际土壤相比，芘污染玉米修复的根际土壤
微生物群落结构发生了显著的变化，主要表现在真菌

特征脂肪酸以及真菌/细菌的比值显著升高，细菌和
GN-细菌特征脂肪酸显著降低，且这种效应随着培养

时间的推移差异在 P<0.01水平显著。根际土和非根际

许 超等：玉米幼苗对芘污染土壤微生物活性及多样性的影响1112
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土中丛枝菌根真菌、GN+细菌和放线菌特征脂肪酸差

异随着培养时间的延长逐渐加大，到培养结束时（45
d）其差异均在 P<0.05水平显著。由此说明，种植玉米
可以通过根际效应增加土壤微生物生物量碳、提高其
活性、改变微生物群落结构来促进土壤微生物对芘的
降解。

4 结论

种植玉米可显著加快土壤中芘的去除。试验期间
根际土芘降解高于非根际土，土壤微生物生物量碳、
微生物熵、多酚氧化酶和脱氢酶活性根际土均高于非
根际土，代谢熵低于非根际土。种植玉米增加了土壤
中微生物生物量、提高其活性，形成了更有利的可降
解芘的根际修复环境。与非根际土壤相比，芘污染玉
米修复过程中根际土壤微生物群落结构发生了显著

的变化。种植玉米可以通过根际效应增加土壤微生物
生物量碳、提高其活性、改变微生物群落结构来促进
土壤微生物对芘的降解。
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