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摘 要：采用室内模拟方法，分析了不同浓度 BDE-209处理对土壤微生物磷脂脂肪酸（Phospholipid fatty acids，PLFAs）组成、含量、
微生物群落结构和多样性的影响。结果表明，不同浓度 BDE-209胁迫下土壤微生物包括内标 19颐0在内，共检测出 20种磷脂脂肪酸，
土壤微生物群落 PLFAs种类较丰富，PLFAs组成以饱和脂肪酸为主，其中脂肪酸 16颐0含量最高，单不饱和脂肪酸、多不饱和脂肪酸、
支链脂肪酸和环丙烷脂肪酸含量较少。不同浓度 BDE-209会改变微生物的组成与含量，与对照（CK）相比，1.0 mg·kg-1处理可将不同
种类 PLFAs的增加或降低的程度分为 3类，10 mg·kg-1和 100 mg·kg-1处理的分为 4类，增加程度最大的都是细菌。BDE-209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，且真菌对 BDE-209更敏感，细菌对 BDE-209耐受更强，其中
革兰氏阴性菌对 BDE-209污染的响应较敏感，革兰氏阳性细菌更容易存活，而含 16：1棕7t的微生物比含 16：1棕7c的微生物抗逆性
更强。主成分分析发现，对照、1.0、10 mg·kg-1处理和第一主成分呈显著正相关，100 mg·kg-1处理和第二主成分呈显著正相关，其中第
一主成分以含 16：0、18：0、18：1棕7t、18颐2棕6,9的微生物为优势种群，第二主成分以含 i17：0、a15：0的微生物为优势种群。PLFAs表征
的土壤微生物量和群落结构对 BDE-209的响应敏感，可以作为 BDE-209污染下指示土壤环境质量变化的有效生物指标。
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Abstract：Decabromodiphenyl ether（BDE-209）pollution in soils has drawn increasing concerns. However, there is little information avail原
able about its impacts on soil microorganisms. A laboratory experiment was designed to examine the composition and contents of microbial
phospholipid fatty acids（PLFAs）in soil treated with different concentrations of BDE-209. A total of 20 PLFAs including internal standard
19：0 were detected in soil contaminated by BDE-209, implying relatively abundant microbial community. The compositions of microbial
PLFAs were mainly saturated fatty acids, with 16：0 fatty acids being the highest content. The contents of monounsaturated fatty acids,
polyunsaturated fatty acids, branched fatty acids and cyclopropane fatty acids were relatively low. Compared with the control, the change of
microbial PLFAs was divided into three groups in 1.0 mg·kg-1 BDE-209 treatment, while it was four groups in 10.0 and 100 mg·kg-1 BDE-
209 treatments, indicating that BDE-209 concentrations impacted microbial compositions. BDE-209 had significant impacts on the signa原
ture PLFAs of soil bacteria, fungi, and actinomycetes, and total microbial biomass. Fungi were most sensitive, but bacteria most tolerant to
BDE-209, thus the greatest increases observed in bacteria. The gram-positive bacteria were more likely to survive than the gram-negative
bacteria under BDE-209 stress. The microorganisms with 16：1棕7t signature fatty acids were stronger in stress resistance than those with
16：1棕7c signature fatty acids. Principal component analysis showed that the control and the treatments at 1.0 and 10 mg·kg-1 were signifi原
cantly positively correlated with the first principal component while the treatment at 100 mg·kg-1 was significantly positively correlated with
the second principal component. The microorganisms with 16：0, 18：0, 18：1棕7t, 18：2棕6, 9 signature fatty acids were dominant species in
the first principal component, and those with i17：0 and a15：0 fatty acids were dominant in the second principal component. These results
show that signature PLFAs were sensitive to analyze the responses of soil microbial community to BDE-209 and could be used as an effi原
cient biological indicator of soil environment quality under BDE-209 stress.
Keywords：decabromodiphenyl ether; soil microorganisms; phospholipid fatty acids；soil environment quality
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十溴联苯醚（Decabromodiphenyl ether，BDE-209）

是一种高溴代持久性有机污染物，它作为阻燃剂被

大量添加于塑料、电子产品（印刷线路板）、家具及纺

织品中[1-2]。由于十溴联苯醚结构稳定且不易被降解，
在自然界中的衰减周期长，并可以通过转化、运输、

累积、生物放大等作用，使得大气、水体和土壤环境

中十溴联苯醚的含量越来越高 [3]，最终影响环境，危
害人体健康[1-2，4]。近年来，十溴联苯醚的污染日益受
到关注[1]，对其在各种环境介质中的含量检测、对水
生环境系统的作用机制、毒理等方面的研究较多 [5-6]，
但对其在土壤环境微生态系统产生影响的相关研究

报道并不多见。

土壤微生物群落被认为是土壤生态系统变化的

预警及敏感指标，指示土壤质量变化[7]。磷脂脂肪酸
（Phospholipid fatty acids，PLFAs）是构成生物细胞膜
的主要成分，只存在于活细胞膜中，对环境因素敏感，

特定菌群 PLFAs的变化可反映出原位土壤微生物活
体生物量与菌群结构[8]，利用磷脂脂肪酸法分析土壤
微生物群落结构是一种可靠的分析方法[9]。本文采用
室内模拟的方法，通过考察在不同浓度的 BDE-209
污染下土壤中微生物的磷脂脂肪酸的变化，以期为污

染胁迫环境生态毒理的早期诊断以及筛选污染胁迫

下有效的生物标志物及环境监测提供更多依据。

1 材料与方法

1.1 土壤性质
试验土壤样品采自广州市华南农业大学试验基

地表层 0~20 cm的农田水稻土。土壤性质如下：pH值
6.54，阳离子交换量（CEC）26.69 cmol·kg-1，有机质含
量 18.73 g·kg-1，全 N 0.74 g·kg-1，有效 P 10.42 mg·kg-1，
速效 K 92.06 mg·kg-1，BDE-209未检出。
1.2 实验设计
土壤风干磨碎过 2 mm筛，分装于 12个 1 L玻璃

器皿中，每个装入 400 g，设置 3个浓度梯度，同时设
置对照，即 CK、T1、T2和 T3分别代表 BDE-209的浓
度为 0、1、10、100 mg·kg-1，每个处理 3个重复。

以甲苯为溶剂，配置浓度为 5000 mg·L-1的十溴
联苯醚母液。添加母液使各处理组污染物浓度满足上

述设置，并确保每组中甲苯的含量一致。定期搅拌使

污染物混合均匀，经测定土壤 BDE-209含量 T1为
（0.80依0.07）mg·kg -1，T2 为（8.45依0.35）mg·kg -1，T3 为
（89.51依2.56）mg·kg-1，CK组未检出 BDE-209。定时定
量添加去离子水维持烧杯中土壤含水率为田间最大

含水率的 60%，将所有处理组置于恒温 30益暗室培
养。在添加污染物的第 1、7、15、28、56 d采样测定。
1.3 测定方法
土壤磷脂脂肪酸的测定在 Schutter[10]的方法上加

以改进，具体步骤为：将 2 mL的 0.2 mol·L-1 的 KOH
甲醇溶液和 500 mg的土样加到 10 mL的玻璃离心管
中，混合均匀，充入氮气为保护气，在 37 益下温育 1 h
（脂肪酸释放，并甲酯化，样品 10 min涡旋 1次）。温
育结束后，加入 0.4 mL 1.0 mol·L-1的醋酸溶液中和
pH值，充分摇匀。随后加入 2 mL正己烷，充分涡旋振
荡，再加入 2 mL 的去离子水，3000 r·min-1 离心 10
min，使磷脂脂肪酸（PLFA）转移到有机相中，取上层
有机相转至干净试管中，用氮气吹干后溶解在 990
滋L正己烷颐甲基丁基醚（1颐1，V /V）的溶液中，并加入
10 滋L甲酯化的 C19：0为内标。
实验检测采用岛津 GCMS-QP 2010。色谱柱为

DB-5MS（30 m伊0.25 mm伊0.25 滋m）石英毛细管柱，
GC-MS分析条件：柱温 140 益保持 2 min，3 益·min-1

升温到 260 益，保持 1 min，进样口温度为 250 益，载
气为 He（1 mL·min-1），离子源温度 230 益，质谱仪采
用电子电离方式（EI），电子能量为 70 eV，质谱全扫描
范围 50~500 m/z。脂肪酸定量用峰面积和内标曲线
法，通过与标准品的保留时间比对和根据谱库检索定

性，PLFA含量用 nmol·g-1表示。
1.4 磷脂脂肪酸命名及一些特征性的 PLFAs组分之
间的比值

脂肪酸采用 Frostegard等[11]方法命名，分子式以
“（i/a）X：Y棕Z（c/t）”表示，其中 X代表脂肪酸分子的 C
原子总数，Y代表不饱和烯键的数目，棕代表烯键距
离羧基的位置，Z为烯键或环丙烷链的位置，后缀 c
和 t分别代表双键的顺式和反式结构，前缀 i（iso）代
表顺式支链、a（anteiso）代表反式支链。cy代表环丙
基，br表示甲基链的位置未知，10Me表示第 10个碳
原子的甲基（从羟基端起）。

磷脂脂肪酸与微生物生物量间存在显著的正相

关关系[12]，磷脂类化合物的量可准确地表示土壤不同
类型微生物的生物量，一些特征性的 PLFAs组分之
间的比值也常常用来表征土壤微生物在受到污染胁

迫时的响应指标。本文用到了下列一些脂肪酸之比：

真菌与细菌之比 [F/B，（18：2棕6，9/（14：0+ i14：0+15：
0+i15：0+a15：0+i16：0+16：0+16：1棕7t+16：1棕7c+i17：
0 +a17：0 +cy17：0 +17：0 +18：1棕7t +18：1棕9t +18：0 +
cy19：0）]，革兰氏阳性细菌与革兰氏阴性细菌之比

谢登科，等：BDE-209对土壤微生物 PLFAs特性的影响 479
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表 1 BDE-209处理下土壤微生物磷脂脂肪酸的类型和含量（nmol·g-1）
Table 1 Effect of BDE-209 on types and concentrations of soil microbial PLFAs（nmol·g-1）

[（i14：0 +i15：0 +a15：0 +i16：0 +i17：0 +a17：0）/（16：
1棕7t +16：1棕7c +18：1棕7t +18：1棕9t +cy17：0 +cy19：
0，16：1棕7t和 16：1棕7c的比值。
1.5 数据分析
采用方差分析、主成分分析等数学统计方法，分

析软件为 Microsoft Excel 2007 及 SPSS16.0 统计软
件。

2 结果与分析

2.1 BDE-209胁迫下土壤微生物 PLFAs的组成和含
量的变化

BDE-209处理下土壤磷脂脂肪酸的类型和含量
如表 1所示。BDE-209胁迫下土壤微生物包括内标
19：0在内，共检测出 20种磷脂脂肪酸，磷脂脂肪酸
的碳链长度从 C14到 C19，包含各种饱和脂肪酸，如
14：0、15：0、16：0等，其中脂肪酸 16：0含量最高；单
不饱和脂肪酸如 16：1棕7t、16：1棕7c、18：1棕7t等，多不
饱和脂肪酸如 18：2棕6，9，分支脂肪酸如 i15：0、a15：0、
i16：0等，环化脂肪酸如 cy17：0和 cy19：0。可见，在
BDE-209臆100 mg·kg -1 胁迫下，土壤微生物群落

PLFAs种类还是较丰富的。
土壤中磷脂脂肪酸的组成可以表示土壤微生物

群落的生物量和结构。对不同浓度 BDE-209胁迫下
土壤微生物群落结构的分析见表 2。与对照组相比，
T1、T2组在处理期内土壤总微生物量和细菌均显著
增加，同一时期 T1组的增量要高于 T2组，其中以 T1
组第 7 d增加的最多，比对照组增加了 25.07%；而 T3
组的土壤总微生物量和细菌较 CK少，说明低浓度的
BDE-209对土壤总微生物量和细菌有一定的刺激作
用，促进微生物的生长，高浓度的 BDE-209产生了毒
害作用，抑制微生物的生长。在 BDE-209不同浓度处
理下，总微生物量和细菌的变化趋势相同，说明该土

壤中主要的微生物类群是细菌；对于真菌和放线菌来

说，在 BDE-209浓度为 1 mg·kg-1 时（T1），真菌和放
线菌均呈增加趋势，其中以第 7 d增加的最多，其中
真菌增加了 19.01%，放线菌增加了 42.17%。而在较
高 BDE-209浓度（T2、T3）时，真菌和放线菌均呈减少
趋势，浓度越高，减少程度越大，其中以 100 mg·kg-1

（T3）处理最低，此时真菌在第 56 d比对照组减少最
多达 38.93%，而放线菌在第 15 d比对照组减少最多

PLFA CK T1 T2 T3
1 d 7 d 15 d 28 d 56 d Mean SD 1 d 7 d 15 d 28 d 56 d Mean SD 1 d 7 d 15 d 28 d 56 d Mean SD 1 d 7 d 15 d Mean SD

14：0 0.17 0.21 0.44 0.37 0.27 0.29 0.11 0.20 0.21 0.35 0.40 0.16 0.27 0.10 0.25 0.17 0.26 0.28 0.17 0.22 0.05 0.26 0.11 0.14 0.17 0.06
i14：0 0.53 0.55 0.49 0.00 0.00 0.31 0.29 0.41 0.02 0.37 0.52 0.23 0.31 0.19 0.56 0.03 0.23 0.41 0.24 0.30 0.20 0.54 0.03 0.07 0.20 0.21
15：0 0.33 0.35 0.28 0.41 0.43 0.36 0.06 0.44 0.63 0.52 0.88 0.41 0.58 0.19 0.57 0.80 0.79 1.07 0.57 0.76 0.20 0.60 1.02 1.05 0.94 0.20
i15：0 1.85 3.06 3.19 3.23 3.54 2.97 0.65 2.08 4.34 3.31 3.42 3.60 3.35 0.82 3.37 4.89 2.88 3.32 3.89 3.67 0.77 3.28 3.31 1.66 2.59 0.70
a15：0 1.83 1.99 1.89 2.57 2.51 2.16 0.35 2.94 3.00 2.26 2.95 3.26 2.88 0.37 2.24 3.71 2.95 3.48 3.96 3.27 0.69 2.14 3.89 2.90 3.35 0.92
16：0 9.89 9.60 7.29 10.01 11.82 9.72 1.62 12.48 11.86 9.16 13.32 16.11 12.59 2.51 9.71 10.42 7.56 10.79 10.88 9.87 1.37 7.08 7.80 5.96 7.15 0.75
i16：0 0.10 0.13 0.24 0.22 0.23 0.18 0.06 0.21 0.29 0.29 0.30 0.31 0.28 0.04 0.21 0.32 0.38 0.46 0.38 0.35 0.09 0.28 0.58 0.40 0.46 0.14

16：1棕7t 0.80 0.83 0.66 0.75 1.03 0.82 0.14 1.03 1.55 0.96 0.98 1.22 1.15 0.25 1.05 1.59 1.16 1.22 1.64 1.33 0.27 1.08 1.68 1.26 1.40 0.24
16：1棕7c 1.96 1.80 1.74 1.66 1.54 1.74 0.16 2.17 2.42 1.85 1.57 1.53 1.91 0.38 1.66 1.82 1.52 1.31 1.50 1.56 0.19 1.40 1.54 1.42 1.37 0.13

10Me16：0 2.11 2.19 2.11 2.23 2.99 2.32 0.38 2.02 2.04 1.59 2.02 2.65 2.06 0.38 1.84 2.27 1.61 1.54 3.15 2.08 0.66 1.65 1.87 0.77 1.46 0.54
17：0 0.41 0.50 0.70 0.62 0.57 0.56 0.11 0.46 0.88 1.04 0.81 0.73 0.79 0.21 0.58 0.89 1.09 0.92 1.84 1.07 0.47 0.63 0.38 1.10 1.34 1.15
i17：0 1.57 1.74 1.54 1.68 1.84 1.67 0.12 1.66 2.95 2.79 2.23 2.93 2.51 0.56 1.91 3.14 3.24 2.80 3.55 2.93 0.63 2.16 3.39 3.89 3.37 0.79
a17：0 1.96 2.11 2.07 2.10 1.98 2.04 0.07 2.59 2.14 2.90 2.46 1.54 2.33 0.52 1.49 0.94 2.11 1.51 1.90 1.59 0.45 1.26 2.48 2.24 1.78 0.55

10Me18：0 1.10 1.12 1.07 1.29 1.40 1.20 0.14 1.51 2.68 1.80 1.59 2.49 2.01 0.54 1.32 1.15 1.48 1.70 1.07 1.34 0.25 1.27 1.21 1.17 1.27 0.20
18：0 2.50 2.88 2.64 2.60 2.72 2.67 0.14 2.61 3.27 3.17 3.52 3.05 3.13 0.34 2.50 2.41 2.53 3.78 1.62 2.57 0.77 1.37 1.09 1.07 1.47 0.47

18：1棕7t 2.75 2.98 2.58 2.69 2.57 2.72 0.17 3.50 3.12 2.87 2.91 2.36 2.95 0.41 2.44 2.80 2.53 2.10 2.18 2.41 0.28 1.97 1.57 1.39 1.33 0.54
18：1棕9t 1.99 2.13 2.26 2.39 2.50 2.25 0.20 2.09 2.38 3.00 2.87 3.10 2.69 0.43 2.51 2.83 3.12 3.24 3.73 3.09 0.46 2.86 3.89 3.28 3.29 0.38

18：2棕6，9 3.68 2.84 2.77 2.98 2.80 3.02 0.38 4.01 3.38 3.06 3.25 3.03 3.35 0.40 2.90 2.80 2.54 2.69 2.24 2.64 0.26 2.41 2.18 2.03 2.07 0.26
cy19：0 1.22 1.24 1.14 1.16 1.12 1.18 0.05 1.21 1.08 0.87 1.04 1.02 1.04 0.12 1.23 1.02 0.45 1.10 0.80 0.92 0.30 0.18 0.94 0.16 0.44 0.36

28 d 56 d
0.18 0.15
0.23 0.13
1.09 0.96
2.31 2.39
3.27 4.55
7.80 7.14
0.62 0.41
1.39 1.59
1.26 1.21
1.00 2.00
1.29 3.29
4.21 3.20
1.30 1.64
1.60 1.08
2.22 1.61
1.19 0.52
3.12 3.29
2.02 1.71
0.69 0.21

注：Mean指平均值，SD指标准差。
Note：Mean indicates mean values；SD indicates standard deviation.
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达 38.99%。
对 BDE-209胁迫下土壤微生物 PLFAs组成和

含量的进一步分析结果如图 1所示。与对照（CK）相
比，T1处理可将 PLFAs的变化分为 3类：第 1类为下
降型，包括 4种生物标记，其中 10Me16：0指示放线
菌，cy19：0、14：0、i14：0指示细菌；第 2类为一般增加
型（增加 50%以下），包括 11 种生物标记，其中 18：
2棕6，9指示真菌，其余的指示细菌；第 3类为中等增
加型（增加 50%~100%），包括 4 种生物标记，其中
i17：0、i16：0、15：0指示细菌，10Me18：0指示放线菌。
T2处理可将 PLFAs的变化分为 4类：第 1类为下降
型，包括 9种生物标记，其中 18：2棕6，9指示真菌，
10Me16：0指示放线菌，其余的指示细菌；第 2类为一
般增加型（增加 50%以下），包括 4种生物标记，其中
10Me18：0指示放线菌，其余的指示细菌；第 3类为中
等增加型（增加 50%~100%），包括 5种生物标记，全
部指示细菌；第 4类为显著增加型（增加 100%以上），
生物标记 15：0指示细菌。T3处理可将 PLFAs的变化
分为 4类：第 1类为下降型，包括 11种生物标记，其
中 10Me16：0指示放线菌，18：2棕6，9指示真菌，其余
的指示细菌；第 2类为一般增加型（增加 50%以下），
包括 2种生物标记，其中 10Me18：0指示放线菌，18：
1棕9t指示革兰氏阴性细菌；第 3类为中等增加型（增
加 50%~100%），包括 2种生物标记，其中 a15：0指示
革兰阳性菌，16：1棕7t指示革兰氏阴性菌；第 4类为
显著增加型（增加 100%以上），包括 i17：0、17：0、i16：
0和 15：0，全部指示细菌。
结果分析表明，与对照组相比，T1、T2和 T3处理

脂肪酸增加前五位中都含有 15：0、i16：0和 i17：0，且
它们均指示细菌，说明 BDE-209胁迫下，对细菌可能
有刺激作用，促进它们的增长。

2.2 BDE-209胁迫下土壤微生物 PLFAs特征性比值
分析

土壤微生物 PLFAs的一些特征性比值如真菌/细
菌、G+/G-和 16：1棕7t/16：1棕7c等可以作为反映土壤生
态系统缓冲能力的重要指标，指示污染物对土壤生态

系统的干扰[13]，或用来表征细胞受到胁迫时的指示指
标[14]。
对 BDE-209 胁迫下土壤微生物 PLFAs 的一些

特征性比值进行分析，结果如图 2所示。图 2（a）的结
果表明，无论是否添加 BDE-209处理，真菌/细菌值
总体上均随处理时间的延长而下降，在同一时期，处

理组的真菌/细菌值要比对照组小，且与 BDE-209浓
度呈负相关。这说明在此实验条件下，真菌对BDE-
209更敏感，而细菌对 BDE-209更耐受。图 2（b）、图2
（c）的结果表明，无论是否添加 BDE-209处理，各样
本的 G+/G-、16：1棕7t/16：1棕7c 值均随处理时间的延
长总体呈增加趋势，在同一时期，处理组的 G+/G-、
16：1棕7t/16：1棕7c 值要比对照组大，且与 BDE-209
浓度呈正相关，浓度越大，增加的越显著。这说明

BDE-209浓度越高，对土壤生态系统的干扰越大，同
时说明革兰氏阴性菌对 BDE-209污染的响应更为敏
感，革兰氏阳性细菌更容易存活，而含 16：1棕7t的微
生物比含 16：1棕7c的微生物抗逆性更强，更容易在
高浓度的 BDE-209环境下生存。
2.3 BDE-209胁迫下土壤微生物磷脂脂肪酸的主成
分分析

为进一步分析不同浓度 BDE-209处理对土壤微
生物群落结构的影响，对供试土壤微生物磷脂脂肪酸

进行主成分分析。结果表明，第一主成分解释了微生

物群落结构变异的 55.63%，第二主成分解释了微生
物群落结构变异的 44.03%，并能够把不同浓度的

表 2 BDE-209处理对土壤不同类型微生物 PLFAs的影响（nmol·g-1）
Table 2 Effect of BDE-209 on PLFAs of different groups of soil microorganisms（nmol·g-1）

注：同一行同一浓度含不同大写字母者差异显著（P<0.05），同一行同一时间含不同小写字母者差异显著（P<0.05）。
Note：Different uppercase letters in a row within a concentration indicate significant differences（P<0.05）；Different lowercase letters in a row within a

time indicate significant differences（P<0.05）.

微生物类型
Microbial group

CK T1 T2 T3
1 d 7 d 15 d 28 d 56 d 1 d 7 d 15 d 28 d 56 d 1 d 7 d 15 d 28 d 56 d 1 d 7 d 15 d 28 d 56 d

总微生物量
Total PLFAs 35.77Cb 38.09Bc 35.08Cc 38.58Bc 41.67Abc 42.41Ca 47.64Ba 41.85Ca 46.67Ba 49.63Aa 37.96Bb 43.71Ab 38.43Bb 43.16Ab 45.34Ab 32.43Bc 38.96Ac 31.96Bd 36.77Ac 37.09Ac
细菌 Bacteria 29.88BCbc 32.11ABb 29.13Cc 32.48ABc 34.68Ab 36.08Ba 40.14Aa 35.70Ba 40.20Aa 41.56Aa 32.29Bb 37.80Aa 32.80Bb 37.78Ab 38.87Aa 27.09Bc 33.70Ab 27.99Bc 32.16Ac 32.30Ab
真菌 Fungi 3.68Aa 2.84Bb 2.77Bb 2.98Ba 2.80Ba 4.01Aa 3.38ABa 3.06Ba 3.25Ba 3.03Ba 2.90Ab 2.80Ab 2.54ABb 2.69Aab 2.24Bb 2.41Ab 2.18Bc 2.03Bc 2.12Bb 1.71Cc
放线菌

Actinomycetes 3.21Cb 3.32BCb 3.18Cb 3.52Ba 4.39Ab 3.52Ca 4.72Ba 3.39Ca 3.61Ca 5.14Aa 3.16BCb 3.41Bb 3.09Cb 3.23BCb 4.23Ab 2.93Ac 3.08Ac 1.94Cc 2.60Bc 3.08Ac
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图 1 BDE-209处理下土壤微生物 PLFAs含量的变化分类
Figure 1 Effect of BDE-209 on changes of soil microbial of PLFA contents
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BDE-209区分开来，大致呈现 CK、T1、T2和主成分一
呈显著正相关，T3和主成分二呈显著正相关。
根据主成分因子得分矩阵，将两个主成分分别表

示为

Y1=1.088CK+0.778T1+0.069T2-1.210T3
Y2= -0.849CK -0.493T1+0.314T2+1.747T3
由磷脂脂肪酸在各个 BDE-209处理下的数值，

可得出磷脂脂肪酸在 2个主成分上面的得分，其中：
16：0、18：0、18：1棕7t、18：2棕6，9在主成分一上面的得
分较高，可以认为主成分一是它们的代表因子，16：0、
18：0是细菌的特征脂肪酸，18：1棕7t是革兰氏阴性菌
的特征脂肪酸，18：2棕6，9是真菌的特征脂肪酸，说明

革兰氏阴性菌和真菌对高浓度 BDE-209较敏感，16：
0、18：0表征的细菌在主成分一中是优势种群；i17：0、
a15：0在主成分二上面的得分较高，可以认为主成分
二是它们的代表因子，i17：0、a15：0都是革兰氏阳性
菌的特征脂肪酸，说明革兰氏阳性菌对高浓度的

BDE-209抗逆性较强，在主成分二中是优势种群。
3 讨论

磷脂脂肪酸被广泛作为土壤微生物生物量与微

生物生物群落的生物标记。本研究发现，与对照组相

比，不同浓度 BDE-209处理下土壤总微生物量都是
先升高、后随着污染物浓度的增大而下降。BDE-209
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T2
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CK T1 T2 T3
同一浓度含不同大写字母者差异显著（P<0.05），
同一时间含不同小写字母者差异显著（P<0.05）

Different uppercase letters in a concentration indicate significant
differences（P<0.05）；Different lowercase letters in a time

indicate significant differences（P<0.05）
图 2 BDE-209处理对真菌/细菌、G+/G-和

16：1棕7t/16：1棕7c的影响
Figure 2 Effect of BDE-209 on fungi/ bacteria，G+/G- and

16：1棕7t/16：1棕7c ratios
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作为一种有机污染物，在进入土壤后，低浓度的

BDE-209能够作为碳源被微生物所利用，从而刺激
微生物的生长，高浓度的 BDE-209可以对细胞 DNA
造成难以修复的损伤 [15]，抑制微生物的生长繁殖，甚
至直接导致细胞死亡[16]。

污染物对土壤微生物区系和群落结构的影响因

不同的研究对象而不同。通过比较不同浓度 BDE-
209污染下微生物群落结构和一些特征性的 PLFAs
组分之间的比值变化发现，随着不同浓度 BDE-209
的添加，土壤总微生物量、细菌、真菌和放线菌的量增

加或减少，但增加或减少的对应浓度不一样：在

BDE-209浓度为 1、10 mg·kg-1时，土壤总微生物量和
细菌的量增加，BDE-209浓度为 100 mg·kg-1土壤总
微生物量和细菌的量减少，而真菌和放线菌量在

BDE-209浓度为 10、100 mg·kg-1出现减少，是由于不
同微生物对 BDE-209耐受能力不同，同时 F/B随着
BDE-209浓度的增加而减少，也说明细菌对 BDE-209
的耐受能力大于真菌。这与相关研究有类似之处[17]，
也可能与本研究中所测定的指示真菌的磷脂脂肪酸

为 18：2棕6，9有关。此外，目前直接从土壤中提取的
真菌磷脂脂肪酸种类仍十分有限，由此也可能造成

很多种类的真菌在土壤中并没有真正反映出来[18]。
革兰氏阳性菌和革兰氏阴性菌的比值（G+/G-）可

作为指示环境胁迫时的指标[19]。在本研究中，在 BDE-
209胁迫下，G+/G-随 BDE-209浓度的增加而增加，尤
其是含 i17：0、a15：0的微生物明显增多，由于 i17：0、
a15：0指示的均为革兰氏阳性细菌，而革兰氏阳性属
于多样性和种类都非常丰富的细菌类群。张新颖[20]在
研究中也发现，G+比 G-对持久性有机污染物芘的耐
受性更强。但是 Su等[21]的研究表明，革兰氏阳性菌对
多环芳烃的毒性也很敏感，Frostegard等 [22]也发现多
环芳烃耐受菌和多环芳烃降解菌很多都属于革兰氏

阴性菌，说明不同环境中的不同类型的微生物对不同

的污染物的响应是不同的。进一步的主成分分析表

明，BDE-209浓度越低，其在主成分分布图上向 X轴
的正方向发展，BDE-209浓度越高，其在主成分分布
图上向 Y轴正方向发展，其中 PC1以含 16：0、18：0、
18：1棕7t、18：2棕6，9的微生物为优势种群，PC2 以含
i17：0、a15：0的微生物为优势种群。
利用土壤微生物 PLFAs可以分析 BDE-209 污

染胁迫引起的土壤微生物生物量和群落结构的变化，

为筛选有效的污染胁迫生物标志物，以及对污染胁迫

环境生态毒理进行早期诊断和环境监测提供了更多

参考。

4 结论

（1）在 1~100 mg·kg-1 BDE-209胁迫下，土壤微
生物群落 PLFAs种类还较丰富。
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（2）BDE-209 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，且真菌对

BDE-209更敏感，细菌对 BDE-209更耐受。细菌中
G-菌对 BDE-209污染的响应更为敏感，G+菌更容易
存活，含 16：1棕7t的微生物比含 16：1棕7c的微生物抗
逆性更强。

（3）以 PLFAs表征的土壤微生物量和群落结构
对 BDE-209的响应非常敏感，可以作为 BDE-209污
染下指示土壤质量变化的一个有效的生物指标。
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