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运用多隔层根箱研究玉米幼苗根际微域中芘的降解
①
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摘  要： 采用多隔层根箱，通过尼龙撩网插片的控制，实现根室土（S0）、离根室 0 ~ 2 mm（S1）、2 ~ 4 mm（S2）、4 ~ 6 

mm（S3）及＞6 mm（S4）各室层土壤的分离采集，分析离根系表面不同距离土壤芘的根际降解，并借助脂肪酸甲酯（fatty acid 

methyl ester，FAME）分析土壤微生物群落结构的空间响应机制。结果表明：种植玉米处理的各室层内土壤可提取态芘含量存在

显著的不同，其大小顺序为S4＞S3＞S0＞S2＞S1；各室层微生物群落结构存在显著的变化，其中微生物生物量和丛枝菌根真菌

特征脂肪酸含量表现出与土壤可提取态芘含量变化相反的变化趋势。未种植玉米处理的各室层土壤可提取态芘含量和微生物群

落结构没有差异。土壤可提取态芘含量与微生物生物量和丛枝菌根真菌的特征脂肪酸呈显著负相关（p＜0.01）。 
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中图分类号： X171.5  

 

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，有强烈的“三致”效应，易在土壤

中持留，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。如何修复土壤PAHs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。植物根际修复具有经济、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[1-2]。 

根际作为土壤生态系统中的一个特殊系统，是植

物根系与土壤和微生物相互作用形成的界面。其区域

范围的物理、化学和生物学性质因植物根的类型（直

根、丛根、须根）、年龄、根瘤菌的存在与否、根系分

泌物数量和组成、土壤参数等的不同而各不相同[3-4]。 

芘属PAHs类污染物，是美国环保局优先控制有机

污染物黑名单中 16 种PAHs的成员。由于其结构与致

癌物苯并[a]芘的相似性，通常被作为模式污染物被广

泛研究 [5]。根际微域环境能够促进土壤中芘的降解
[1,6-8]。然而离根表面不同距离层次根际微域内的芘降

解行为却是鲜见报道，而此类研究是开展根际修复芘

污染环境应用研究的基本理论前提。 

脂肪酸甲酯（fatty acid methyl ester，FAME）分析 

 

 

 

 

已被广泛应用于原位土壤微生物研究[9-10]。FAME法分

析所得到的相关信息，不仅可以表征活体微生物在量

上的变化，还可依据其中各特征脂肪酸所指示的特定

微生物物种在种群丰度上的变化，揭示微生物群落结

构伴随外界环境变化的响应，因此有望在根际修复研

究中相关植物-微生物交互作用方面提供更为系统、微

观的细节信息。 

鉴于此，本研究利用可以比较精确地分离距根面

不同距离土壤的多隔层根箱[8]，通过尼龙撩网插片的

控制，实现根室土、离根室 0 ~ 2 mm、2 ~ 4 mm、4 ~ 6 

mm及＞6 mm各层土壤的分离采集，借助FAME分析离

根系表面不同距离土壤芘的根际降解效应，以期揭示

根际微域中特异性根分泌物诱导的土壤微生物群落结

构的微空间演变特征，提出诱导产生芘根际特异降解

行为的土壤微生物学作用机制，为PAHs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 

广东省广州市神山镇水稻地的表层

（0 

1.1  试验材料 

供试土壤采自

~ 20 cm），为潴育型水稻土（铁聚水耕人为土）， 

 

 

 

 

砂粒、粉粒和黏粒含量分别为 763、87.5 和 150 g/kg，
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有机质含量为 17.38 g/kg，pH为 4.63，全N含量为 1.07 

g/kg、有效P含量为 137.7 mg/kg、速效K含量为 80.5 

mg/kg，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。 

多隔层根箱装置[8]用PVC板加工制成，大小为 300 

mm×

于 250 ml丙酮溶液，加入到 1.2 kg土

壤中

催芽，

露白

水量的

60%

提取及分析方法参照文献[8]。土壤pH

值（

脂化和提取[9]：将 15 ml的

0.2 m

（D

100 mm×120 mm，包括根系生长室（或中室，20 

mm）、左及右土壤室（或左、右根围，各 40 mm）3

区，并于紧贴中室两边的左右土壤室内插入 4 张由 300

目尼龙撩网制成的插片，以将植物根系限制于中室内

生长，实现根室土、离根室 0 ~ 2、2 ~ 4、4 ~ 6 mm及

＞6 mm各室层土壤的采集，分别记作S0、S1、S2、S3、

S4。这一设计在充分避免根系组织生长进入相邻土壤

室、实现各室层间彼此物理分离的同时，又确保了土

壤微生物及根系分泌物等的室层间迁移活动。 

1.2  盆栽试验 

14.4 g芘溶解

，充分搅拌均匀，待丙酮挥发后，用未污染土（22.8 

kg）不断稀释，多次搅拌、混匀，制得芘含量为 600 

mg/kg的污染土样，保持 60% 的田间持水量于温室中

平衡 7 天后使用。各根箱盆栽用土 4 kg。由于芘的蒸

气压非常低，在土壤中挥发损失的量非常少[11]，本试

验未设置不加芘土壤的种植玉米处理。 

玉米种子浸种后，于滤纸上恒温培养箱中

时，选取饱满、大小均匀一致的种子均匀撒播于

根箱中室（每盆 20 粒），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

不种玉米的对照处理。各处理重复 3 次。 

土壤水分通过每 2 天称重维持在田间持

，每 2 天随机交换根箱在温室中的位置，以保证

生长条件一致。播种时，以CO(NH2)2、Ca(H2PO4)2H2O

和K2SO4溶液的形式施肥一次，用量为N 400 mg/kg、P 

134 mg/kg和K 334 mg/kg。在玻璃温室中进行为期 45

天的盆栽试验。试验结束时，根系布满整个根室，开

箱并逐一抽出尼龙撩网插片，分离采集根室、离根室

的各室层内的全部土壤。部分土壤样品冷冻干燥后，

过 1 mm筛后保存于 -20℃ 低温冰箱中以供芘分析及

FAME分析用。 

1.3  分析方法 

土壤PAHs的

水土比 2.5:1）用pH计测定，有机质水合热重铬酸

钾氧化-比色法测定，全N用半微量凯氏法测定，速效

P用Olsen法测定；速效K用乙酸铵提取，火焰光度法测

定[12]。  

土壤微生物脂肪酸的甲

ol/L 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涡悬样品一次），加 3 ml 1.0 

mol/L 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条件下离心 10 

min；将正己烷相转到干净试管中，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-MS 分析。 GC-MS 测试采用 Finnigan Voyager 

GC-MS仪。色谱柱 20 m × 0.22 mm（内径直径）× 0.25 

m（液膜厚度）BPX5，载气He，流量 1 ml/min，分

流进样，分流比 20:1；进样口温度 220℃；柱起始温

度 60℃，保持3 min，以5℃/min升至 200℃，再以    10

℃/min升至 250℃保持 3 min；电离方式EI；接口温度

230℃，离子源温度 200℃；电离能 70 eV；倍增电压

350 V；扫描质量范围 35 ~ 450 amu。不同样品测定之

间，在 270℃下清洗柱子 2 min，标准谱库为美国LIBTX

和NIST谱库。各脂肪酸采用简写符号命名，即X:YѡZ。

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；ѡ 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；c表示顺式，cy表示环丙基脂肪酸。峰面

积通过计算机自动积分，各脂肪酸的识别与定量参照

Supelco 37 Component FAME Mix。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 14:0、16:0 脂肪酸存在

于几乎所有土壤微生物群落中，与总微生物量呈高度

相关性，可以作为衡量总群落生物量的指标；以 15:0、

16:1ѡ7c、17:0、cy17:0 和 18:0 作为细菌源脂肪酸；15:0、

17:0 和 18:0 作为GN+ 细菌源脂肪酸，16:1ѡ7c和cy17:0

作为GN- 细菌源脂肪酸；革兰氏阳性菌与革兰氏阴性

菌之比通过 15:0、17:0 和 18:0 脂肪酸之和与 16:1ѡ7c

和cy17:0 脂肪酸之和之间的比值进行估算；真菌源脂

肪酸为 18:3ѡ6,9,12 和 18:2ѡ6,9；细菌/真菌之比通过

15:0、16:1ѡ7c、17:0、cy17:0、18:0 脂肪酸之和与 18:3

ѡ6,9,12、18:2ѡ6,9 脂肪酸之和之间的比值进行估算；

丛枝菌根真菌源脂肪酸 18:1ѡ9[13-17]。 

数据采用 SPSS 13.0 进行统计分析，新复极差法

uncan’s）作多重比较和差异显著性检验。 
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2  结果与分析 

2.1  各室层土壤可提取态芘浓度的变化 

与不种植玉米处理相比，种植玉米处理土壤可提

取态芘含量明显降低。种植玉米处理的各室层土壤可

提取态芘含量存在显著差异（p＜0.05），可提取态芘

含量的大小顺序为S4＞S3＞S0＞S2＞S1。不种玉米处

理中各室层土壤可提取态芘含量没有差异（图 1）。根

据不种植玉米处理和种植玉米处理各室层土壤可提取

态芘含量分析（图 1），2 种不同处理中S4 层土壤可提

取态芘含量相差不大、数值上很接近，S1 层差异最大，

其次为S2 层和S0 层，再次为S3 层（图 1）。种植玉米

处理的土壤芘在根室和离根室 0 ~ 4 mm土层内的降解

程度较大。 

a
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图 1  各室层土壤可提取态芘含量 

Fig. 1  Extractable pyrene contents in various sampling zones  

of soils with and without growth of maize 
 
2.2  各室层土壤微生物群落结构多样性分析 

种植玉米处理中土壤微生物群落结构在各室层土

壤之间存在明显的变化。种植玉米处理中土壤微生物

生物量特征脂肪酸（脂肪酸 14:0 与 16:0 之和）含量、

细菌特征脂肪酸（脂肪酸 15:0、16:1ѡ7c、17:0、cy17:0

与 18:0 之和）含量、真菌特征脂肪酸（脂肪酸 18:3ѡ

6,9,12 与 18:2ѡ6,9 之和）含量、丛枝菌根真菌特征脂

肪酸 18:1ѡ9 含量、革兰氏阳性菌特征脂肪酸（脂肪酸

15:0、17:0 与 18:0 之和）含量和革兰氏阴性菌特征脂

肪酸（脂肪酸 16:1ѡ7c 与 cy17:0 之和）含量在各室层

土壤之间均存在明显的变化（图 2）。 

种植玉米处理中，各室层土壤微生物生物量和丛

枝菌根真菌（AMF）的特征脂肪酸含量的大小顺序为

S1＞S2＞S0＞S3＞S4，土壤细菌特征脂肪酸含量的大

小顺序为 S1＞S2＞S3＞S0＞S4，土壤真菌特征脂肪酸

含量的大小顺序为 S0＞S1＞S2＞S3＞S4，革兰氏阳性

菌特征脂肪酸含量的大小顺序为 S2＞S1＞S3＞S0＞

S4，革兰氏阴性菌特征脂肪酸含量的大小顺序为 S4＞

S0＞S1＞S3＞S2，其中微生物生物量特征脂肪酸含量

和丛枝菌根真菌特征脂肪酸含量表现出与土壤可提取

态芘含量变化相反的趋势（图 2）。  

种植玉米处理中，S1 和 S2 层土壤微生物生物量

特征脂肪酸含量与 S4 层之间的差异均达到显著水平

（p＜0.05），S1、S2 和 S3 层土壤细菌特征脂肪酸含量

与 S4 层之间的差异均达到显著水平（p＜0.05），S0、

S1 和 S2 层土壤真菌特征脂肪酸含量与 S3 和 S4 层间

的差异均达到显著水平（p＜0.05），S1、S2 和 S3 层土

壤革兰氏阳性菌特征脂肪酸含量与 S4 层间的差异达

到显著水平（p＜0.05），S1、S2 和 S3 层土壤革兰氏阴

性菌特征脂肪酸含量与 S4 层间的差异达到显著水平

（p＜0.05）（图 2）。而不种植玉米处理中，各脂肪酸

含量在各室层大小接近一致。 

2.3  芘根际特异消减行为的土壤微生物学解析 

以种植玉米处理 5 个土层土壤可提取态芘含量分

别与其对应的 5 个土层土壤微生物各特征脂肪酸之间

的内在关系进行了线性回归分析。土壤可提取态芘含

量与土壤微生物生物量特征脂肪酸、细菌特征脂肪酸、

革兰氏阳性菌特征脂肪酸、真菌特征脂肪酸和丛枝菌

根真菌特征脂肪酸之间均存在负相关性，其中与微生

物生物量特征脂肪酸和丛枝菌根真菌特征脂肪酸的负

相关性达到极显著水平（p＜0.01）（表 1）；与革兰氏

阴性菌特征脂肪酸存在正相关性，但相关性不显著（p

＞0.05）。结果表明随着土壤微生物生物量特征脂肪酸

和丛枝菌根真菌特征脂肪酸含量的提高，土壤可提取

态芘含量降低。 

 

表 1  种植玉米处理各室层土壤可提取态芘含量（y）与土壤微生物

各脂肪酸标记物的相关关系（y=a+bx） 

Table 1 Correlation between content of extractable pyrene (y) and each 

FAME biomarkers of soil microbial community in various sampling zones of 

soils with growth of maize（y=a+bx） 

脂肪酸标记物 a b 决定系数 

土壤微生物生物量 735.721 -49.299 0.944** 

细菌 407.810 -33.594 0.267 

革兰氏阳性菌 426.989 -42.672 0.406 

革兰氏阴性菌 56.309 219.733 0.345 

真菌 268.217 -7.377 0.336 

丛枝菌根真菌 1215.888 -276.829 0.967** 

   注： ** 表示在 p＜0.01 水平上显著。 
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图 2  各室层土壤微生物脂肪酸标记物的比较 

Fig. 2  Comparison of FAME biomarkers of soil microbial community in various sampling zones of soils with and without of maize 
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3  讨论 

比较不种植玉米处理中各室层土壤中芘的一致降

解行为，可以看出，种植玉米处理中根室和离根室 0 ~  

4 mm区域内芘快速降解与此区域范围内的微生物群

落结构的变化密切相关，充分说明了根系分泌物在提

高芘生物有效性方面的积极作用。据报道[1]，受芘的

胁迫影响而诱导产生的特异性根系分泌物中，存在多

种可利用C源，不仅可优化土壤微生物组成对芘降解的

适应性及专一性，而且可诱导芘共代谢途径的产生，

改变微生物群落结构，从而可在最大程度上激发芘的

根际降解行为。Parrish等[18]用高酥油草和三叶草研究

根际去除PAH污染。12 个月试验中，高酥油草和三叶

草根际土壤PAH微生物降解体数量是非根际土壤的

100 多倍，磷脂脂肪酸结构分析图随着生长时期的改

变而改变，表明微生物多样性结构发生了改变。 

本研究种植玉米处理中，离根室 0 ~ 2、2 ~ 4、4 ~ 

6 和＞6 mm土层中可提取态芘含量存在明显的差异，

土壤可提取态芘含量呈现离根室越远可提取态芘含量

越高的变化趋势，离根 0 ~ 2 mm和 2 ~ 4 mm区域低、

两者之间差异不显著，4 ~ 6 mm和＞6 mm区域高、两

者之间差异不显著（图 1）。本研究结果与许超等[8]运

用多隔层根箱研究黑麦草根际微域芘的降解相一致。 

本研究结果表明，种植玉米处理中，各室层土壤

微生物生物量特征脂肪酸含量较不种植玉米处理，均

得到不同程度的增强，且在根室和离根室 0 ~ 4 mm 根

际微域内土壤微生物生物量特征脂肪酸增强程度较

大，而超过此范围增强作用减弱（图 2）。土壤可提取

态芘含量与土壤微生物生物量 C、土壤微生物生物量

特征脂肪酸含量显著负相关（p＜0.05），微生物生物

量 C 和微生物生物量特征脂肪酸含量越高土壤可提取

态芘含量越低，这是根室和离根 0 ~ 4 mm 根际微域内

芘快速降解的一个重要原因。 

18:1ѡ9 被普遍视为丛枝菌根真菌的特征脂肪酸
[14]，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

修复等方面的贡献作用已被大量研究证实[19-21]。本研

究结果表明，种植玉米处理中，各室层土壤丛枝菌根

真菌特征脂肪酸 18:1ѡ9 含量较不种植玉米处理，均得

到不同程度的增强，且在根室和离根室 0 ~ 4 mm根际

微域内土壤丛枝菌根真菌特征脂肪酸 18:1ѡ9 含量增强

程度较大，而超过此范围增强作用减弱（图 2）。土壤

中可提取态芘含量与土壤丛枝菌根真菌特征脂肪酸

18:1ѡ9 含量呈极显著负相关（p＜0.01）（表 1），土壤

丛枝菌根真菌特征脂肪酸 18:1ѡ9 含量越高，可提取态

芘含量越低，这也是根室和离根 0 ~ 4 mm根际微域内

芘快速降解的一个原因。但是，丛枝菌根真菌如何促

进土壤中芘降解的内在机制还有待进一步探索。 

4  结论 

与不种植玉米处理相比，种植玉米的根箱中可提

取态芘含量明显降低。芘的根际降解存在距离根系不

同远近的差异，根室和离根室 0 ~ 4 mm 土层内芘的降

解显著大于离根室＞4 mm 土层内芘的降解。种植玉米

处理中根室和离根室 0 ~ 4 mm 土层内芘快速降解过程

与此区域范围内的微生物群落结构的改变密切相关。

根际微域土壤微生物群落结构的改变是诱导芘在根际

微域中产生特异消减行为的内在土壤微生物学作用机

制。 
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Degradation of Pyrene in Rhizosphere of Maize Seedlings (Zea mays L.) in a Rhizobox 
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Abstract:  An investigation was conducted by using fatty acid methyl ester (FAME) profiles to follow the spatial response of the microbial 

community at 2 mm scale with the purpose of illustrating the mechanism of nonlinear spatial dependence of pyrene degradation on the distance from 

the root surface in the rhizosphere of maize seedlings (Zea mays L.). The soil in the rhizobox was divided into several compartments separated by 

nylon meshes. Soil samples were collected from the root compartment (S0) and other compartments of 0-2 mm (S1), 2-4 mm (S2), 4-6 mm (S3), ＞

6 mm (S4) far from the root compartment to determine extractable pyrene concentrations and fatty acid methyl ester. Zea mays L. was grown in 

environmental chambers for 45 days with soil spiked with 600 mg/kg pyrene. The results showed that significant differences existed between the 

compartments in extractable pyrene concentrations in treatments with maize, following the order of S4＞S3＞S0＞S2＞S1. However, an opposite 

trend in variation existed with fatty acid indicators of soil microbial biomass and of arbuscular mycorrhizal fungi (AMF). Significant differences 

existed among the compartments in microbial community structure in treatments with maize. No difference existed in extractable pyrene 

concentration and microbial community structure between treatments without maize. Significantly negative correlations (p<0.01) existed between the 

extractable pyrene concentrations and fatty acid indicators for microbial biomass and fatty acid indicators for AMF in various sampling zones of soils 

with growth of maize. 

Key words： Rhizosphere, Pyrene, Microbial community structure, Fatty acid methyl ester (FAME), Maize (Zea mays L.)  
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