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摘  要：本研究采集长期施用化肥或有机肥(猪粪)的旱地红壤，设置单一或复合添加木质素和牡蛎壳粉的不同组合处理，进行微宇

宙试验。采用同位素示踪、定量 PCR、高通量测序等方法，研究施肥及土壤改良措施对红壤中阿特拉津矿化特征及降解微生物的调

控作用。结果表明，在 14 周培养期间，旱地红壤对阿特拉津的矿化率低于 0.33%。牡蛎壳粉有效提高红壤 pH、改变土壤细菌群落，

将施化肥、有机肥土壤中矿化率大幅提高至 43.3% 和 9.51%，同时导致 atzC 和 trzN 等阿特拉津降解功能基因的富集。木质素则显

著促进阿特拉津残留态形成，使阿特拉津与土壤有机质的结合达对照组的 6.1 倍，但对污染物的矿化没有明显作用。本研究结果有

助于阐明旱地红壤中阿特拉津的环境归趋，并为发展适用于红壤的污染物控制技术提供科学依据。 
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Environmental Fate and Regulation of Atrazine in Upland Red Soil Under Different 
Fertilization Regimes 
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Abstract: In this study, upland red soils under different fertilization regimes were collected, and soil microcosms supplemented 

with lignin or milled oyster shell (OS) were established. Isotope tracer and molecular assays were used to evaluate the effects of 

fertilization and soil amelioration on atrazine mineralization and degrading microbes. The results show that the accumulative 

mineralization of atrazine is less than 0.33% in soils fertilized with mineral and farm yard manure fertilizers. Milled OS 

significantly enhances the mineralization of atrazine to 43.3% in the mineral and 9.51% in the manure fertilized soils, respectively, 

coupled to an increase in soil pH and to changing bacterial communities. Meanwhile, atzC and trzN genes that are responsible for 

atrazine biodegradation are enriched. In contrast, lignin does not stimulate atrazine mineralization. Instead, lignin considerably 

increases the formation of nonextractable residues, thus decreases the bioavailability of atrazine. These findings contribute to a 

comprehensive understanding of environmental fate of atrazine in red soil, and highlight the potential of soil amelioration in 

mitigating pollutants. 
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红壤广泛分布于我国南方热带、亚热带地区，具

有富铁铝化、酸化和低肥力等特征。研究表明，与其

他土壤类型相比，红壤中有机污染物如多环芳烃[1]、

抗生素[2]的降解速率偏低。鉴于红壤地区是我国重要

的粮食、经济作物生产基地，研究红壤中有机污染物

的转化及其调控技术，对于保障粮食安全、生态安全

具有重要科学意义。 

阿特拉津是一种选择性内吸传导型除草剂，由于

其低成本、易应用的特点，使用量逐年增加。据统计，

2019 年我国消耗阿特拉津近 1 300 万公斤[3]。在我国
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南方地区，阿特拉津常用于玉米、甘蔗等作物的杂草

控制。阿特拉津易残留、易迁移[4]，导致深层土壤、

地表水及地下水中阿特拉津及其降解产物的检出[5-6]，

产生健康和生态环境风险。阿特拉津具有毒性及内

分泌干扰性，低浓度即可损害青蛙、斑马鱼的生殖

健康[3,7-8]。农田土壤中残留的阿特拉津可能对后茬作

物产生影响[9]。已知微生物可通过氧化脱烷基化或脱

卤反应降解阿特拉津[10]，与土壤–污染物相互作用，

共同决定着阿特拉津的环境归趋。 

农业生产中，常采用施肥、调节酸度等措施进行

土壤改良，提高农田生产力。这些措施在不同程度上影

响着土壤的理化及微生物性质[11-12]，并进而影响有机污

染物的微生物降解与环境行为。例如，付登强等[13]利

用碳酸钙调节土壤 pH，影响污染物的降解。而木质

素能有效促进多环芳烃污染土壤的修复[14-15]。目前，

仍缺乏对不同施肥、不同土壤改良措施影响下红壤中

阿特拉津降解过程的认识。本研究依托旱地红壤长期

定位施肥试验，设置土壤微宇宙，通过同位素示踪研

究调节酸度和添加改良剂下阿特拉津的环境归趋；采

用微生物高通量测序等方法，解析土壤微生物群落及

阿特拉津降解菌的群落响应。研究结果有助于阐明不

同施肥处理下旱地红壤中阿特拉津的微生物降解规

律，并为开发适用于红壤的有机污染物修复技术提供

科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  供试土壤 

供试土壤采自江西鹰潭农田生态系统国家野外

科学观测研究站长期定位施肥试验地，土壤类型为第

四纪红色黏土。该试验始于 1996 年，本研究选取其

中氮磷钾化肥(U)和猪粪配施磷钾(M)两个处理，在 4

个重复小区中采集表层 10 cm 表层土壤后组合为一

个混合样。自然风干后磨细、过 2 mm 筛，储存于 4 ℃。

经测定，施化肥土壤 U 和施有机肥土壤 M 的基本理

化性质分别为：pH 5.13、6.20(土水比 1︰2.5，m︰V)，

有机质 12.0、13.9 g/kg，全氮 0.84、1.00 g/kg，全磷

0.36、1.15 g/kg，全钾 15.8、14.9 g/kg，其他基本理

化性质参见文献[16]。 

1.2  化学试剂 
14C- 阿 特 拉 津 购 自 American Radiolabeled 

Chemicals, Inc.，12C-阿特拉津(纯度>97%)购自梯西爱

(上海 )化成工业发展有限公司，碱性木质素购自

Sigma-Aldrich，牡蛎壳粉为自制。其他所用试剂均为

分析纯或以上。 

1.3  试验设计 

设置两组平行试验，研究不同施肥红壤中阿特拉

津的环境归趋及调控措施的影响。第一组试验(试验

I)通过加入混合的 14C- 和 12C-阿特拉津研究污染物

的环境归趋，共设立 4 个处理(表 1)：仅添加阿特拉

津的对照(CK)，CK 基础上添加牡蛎壳粉调节 pH 处

理(OS)、添加木质素处理(L)、添加牡蛎壳粉及木质

素处理(OS+L)。第二组试验(试验 II)在上述 4 个处理

中仅添加 12C-阿特拉津，另设立不添加阿特拉津的对

照(CK0)，用于研究微生物群落响应。所有处理均设

立 3 个重复。 

表 1  试验处理 
Table 1  Experimental treatment 

处理 牡蛎壳粉(OS) 木质素(L) 阿特拉津 试验分组

CK0 – – – II 

CK – – + I, II 

OS + – + I, II 

L – + + I, II 

OS+L + + + I, II 

注：+为有，–为无； 阿特拉津含量为 50 μg/g，14C 阿特拉

津添加量为 2.0×105 DPM/g；牡蛎壳粉和木质素的最终含量为

10 mg/g。 

 
在开展矿化研究前，预先开展了牡蛎壳粉调节

土壤 pH 的效果评估。结果表明，加入 0.5% 或 1% 

牡蛎壳粉后两种施肥土壤 pH 的变化趋势一致，均

为先快速增加，后缓慢下降。较高牡蛎壳粉用量(1%)

能长期(110 d)维持土壤 pH 近中性，因此在研究中设

置牡蛎壳粉用量为 1%。木质素用量参照文献[15]设

定为 1%。 

土壤微宇宙设置为：60 ml 矿化管中装入 5.0 g

土壤，阿特拉津的加入参照文献进行[14]。添加土壤

改良剂后调节土壤含水量为田间持水量的 60%，于黑

暗条件下室温(25 ℃)培养。试验 I 每周取样测定
14CO2，试验结束后破坏性取样，测定 14C 在土壤中

的分布；试验 II 于培养第 7 周、第 14 周进行破坏性

取样，提取 DNA 后用于下游分子生态分析。 

1.4  阿特拉津矿化、可提取态和结合态的测定 

矿化部分：用 1 mol/L NaOH 溶液吸收 CO2，采

用液体闪烁计数法测定 14CO2 量。计算累加的 14CO2

释放量，用于评价阿特拉津的矿化趋势。 

可提取态：培养结束后，土壤样品风干过 60 目

筛，丙酮、正己烷 1︰1 混合液超声提取 30 min，

2 500 r/min 离心 5 min，经装有 5 g 无水硫酸钠的滤

纸过滤至茄型瓶中，重复 3 次。提取液旋转蒸干，正



第 6 期 董攀月, 等: 不同施肥处理下旱地红壤中阿特拉津的环境归趋及其调控研究 1203 

http://soils.issas.ac.cn 

己烷溶解，液闪法测定可提取态含量。 

腐殖酸与富里酸结合态：将经过丙酮、正己烷提

取后的土壤风干，在充 N2 保护下加入无氧 NaOH，

250 r/min 振荡 24 h 后，16 000 g 离心 30 min。收集

上清液，经液闪法测定即为富里酸和腐殖酸结合态的

和。再取 2 ml 上清液，加入 HCl 调节至 pH 为 1.0，

在 4 ℃ 沉淀 24 h，5 000 g 离心 30 min，取上清液

测定，得到富里酸的结合态。两者相减即为阿特拉津

与腐殖酸的结合态。 

1.5  DNA 提取、高通量测序及分析 

使用 FastDNA® SPIN Kit for Soils 试剂盒(MP 

Biomedicals, Solon, USA)提取土壤 DNA。利用引物

341F/805R 扩增细菌 16S rRNA 基因，其中正向引物

带有 5 bp 条形码标记。扩增后，经琼脂糖凝胶电泳

验证，每个样品 PCR 扩增子等摩尔混合，提交至

Illumina Miseq 高通量测序平台(武汉贝纳)。使用默认

参数的 QIIME 1.9.1 流程进行序列分析。序列经拼接、

比对后在 97% 相似性水平划分操作分类单元

(operational taxonomic unit, OTU)。通过与 SILVA 基

因数据库比较确定系统学分类。 

1.6  细菌 16S rRNA 及降解功能基因定量 PCR 

分析  

参照文献方法，采用定量 PCR 方法测定各样品

细菌 16S rRNA 和阿特拉津降解功能基因(atzC 和

trzN)[17]的拷贝数。定量 PCR 标准品制备方法：PCR

扩增基因片段，纯化后测定 DNA 浓度，经计算获得

拷贝数。梯度稀释制备标准曲线(拷贝数范围 102 ~ 

108 copies/μl)，定量 PCR 标准曲线 R2>0.99，扩增效

率≥80%。 

采用 SYBR Green 方法对样品进行定量 PCR 测

定，以无菌水作为阴性对照。扩增程序参照文献设定。

根据熔解曲线或 1% 琼脂糖凝胶电泳检测评价扩增

的特异性。 

1.7  AtzC及 trzN基因克隆、测序与序列分析 

PCR 扩增 atzC 及 trzN 基因，PCR 产物经电泳鉴

定，将目的条带纯化后克隆至 pESI-T 载体，并转化

感受态大肠杆菌。对转化子的菌落进行 PCR 鉴定，

并进一步使用试剂盒提取质粒，酶切法挑选阳性克隆

并测序。所获序列经去除载体和引物部分后，用

Mothur 软件进行比对和划分操作分类单元 OTU。采

用 MEGA6 软件，以 Neighbor-Joining 方法建立 atzC 

及 trzN 基因的系统发育树。  

1.8  数据分析 

采用 SPSS19.0 进行单因素方差分析 (ANOVA)，

并采用 Duncan 多重比较来判断差异显著性(P<0.05)。

用 R Studio 的 vegan 包计算布雷距离(bray distance)

进行主坐标分析 (principal co-ordinates analysis，

PCoA)。三元图分析方法参考文献[15]。采用 pheatmap

包(https://CRAN. R-project.org/package=pheatmap)进

行热图分析。 

2  结果  

2.1  不同处理下阿特拉津的环境归趋 

利用同位素示踪阿特拉津在土壤微宇宙中的归

趋，结果如图 1 所示。16 周培养期间，两种施肥土

壤中阿特拉津的背景矿化率分别为 0.25% 和

0.33%(图 1A)。添加 1% 牡蛎壳粉后，阿特拉津的矿

化显著增加：在 U-OS 处理中，16 周累积矿化率达到

43.3%；M-OS 处理中，累积矿化率也达到 9.51%。

单独添加木质素处理(U-L、M-L)对阿特拉津矿化没

有明显影响。在同时添加牡蛎壳、木质素的处理中，

与对照相比，阿特拉津的矿化有所提高，其中

U-OS+L 组的矿化率为 12.3%，M-OS+L 组为 2.67%。 

除矿化外，将土壤中留存的阿特拉津-14C 进一步

区分为 DCM 可提取态及有机质结合态(包括胡敏酸

和富里酸组分)。施用猪粪土壤 M 中的 DCM 可提取

态略高于施化肥土壤 U(图 1B)。牡蛎壳粉的效应存在

差异，在施化肥土壤中，U-OS 处理显著降低可提取

态至 6.33%，但在 M-OS 处理中 DCM 提取态为

35.7%，高于对照处理。与对照相比，木质素显著降

低了两种土壤的 DCM 提取态，而同时加入牡蛎壳粉

和木质素并未体现出叠加效应。 

阿特拉津可与土壤有机质形成结合残留态。土壤

改良处理总体上降低了富里酸结合部分(图 1C)。添

加木质素对腐殖酸结合部分有促进作用(图 1D)，

U-OS+L 处理中，21.7% 的阿特拉津-14C 与腐殖酸结

合，高于对照 87.8 倍；施猪粪土壤中，M-L、M-OS+L 

处理下腐殖酸结合态分别为 26.0%、21.0%，是

M-CK(4.3%)的 6.1 倍和 4.9 倍。 

2.2  细菌 16S rRNA 基因与阿特拉津降解功能基

因定量 

采用定量 PCR 测定细菌 16S rRNA 基因、阿特

拉津降解功能基因 atzC、trzN 的拷贝数，结果如图 2

所示。施猪粪土壤 M 中的 16S rRNA 基因拷贝数总

体高于单施化肥土壤 U。培养期间，U-CK0、U-CK、

U-OS 等各处理中 16S rRNA 基因拷贝数保持基本稳

定；添加木质素处理中，拷贝数自培养初始的

1.53×109 copies/g 增加到培养结束时的 3.54×109 (U-L) 
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(A. 阿特拉津矿化率；B. 阿特拉津 DCM 可提取态；C. 阿特拉津富里酸结合态；D. 阿特拉津腐殖酸结合态。U：施化肥土壤；M：施

有机肥土壤。CK：对照；OS：添加牡蛎壳粉；L：添加木质素；OS+L：添加牡蛎壳粉和木质素。图中小写字母不同表示处理间差异显

著(P<0.05)，下同) 

图 1  土壤微宇宙中阿特拉津的矿化及归趋 
Fig. 1  Mineralization and fate of atrazine  

 

(A. 施化肥土壤；B. 施有机肥土壤；0W、7W、14W 代表培养第 0、7、14 周，下同) 

图 2  土壤微宇宙中的 16S rRNA 基因丰度 
Fig. 2  16S rRNA gene abundances in inorganic fertilizer soil (A) and organic fertilizer soil(B) 

 
和 4.22×109 copies/g(U-OS+L)(图 2A)。 M-CK0、

M-CK、M-OS 各处理中拷贝数从 5.24×109 copies/g

分别下降到 4.43×109、2.49×109 和 2.90×109 copies/g；

添加木质素逆转了下降的趋势，M-L、M-OS+L 处理

中的拷贝数小幅增加到 6.37×109 和 7.31×109 copies/g 

(图 2B)。 

仅在添加牡蛎壳粉的处理(U-OS、M-OS)中成功

扩增出 atzC 和 trzN 基因。培养期间，两个基因的丰

度变化趋势基本一致。培养至第 7 周时，有机肥土壤

中阿特拉津两种降解功能基因拷贝数分别达到

2.59×107 copies/g 和 3.22×107 copies/g，几乎是施化肥

土壤的近 10 倍。随着培养时间的延长，两种土壤中

阿特拉津降解功能基因都显著降低，培养结束时，

M-OS 中功能基因拷贝数低于检测限。 
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2.3  土壤细菌群落多样性及组成 

细菌 16S rRNA 基因高通量测序共获得 589 万余

条序列，单个样品的序列数为 34 519 ~ 127 987。这

些序列在 97% 相似性水平划分为 7 473 个 OTU，并

基于此进行细菌多样性及物种组成分析。α-多样性分

析结果(图 3A)显示，施用猪粪土壤 M 中细菌群落的

物种丰富度及多样性均明显高于施化肥土壤 U。与

CK0 处理相比，CK 处理中的阿特拉津降低了微生物

的物种丰富度及多样性，而牡蛎壳粉恢复了微生物的

物种丰富度及多样性，木质素则降低了微生物的物种

丰富度但增加了微生物的多样性。 

 

(A. Alpha 多样性；B. PCoA 分析) 

图 3  细菌群落的多样性分析 
Fig. 3  Diversity analysis of bacterial community 

采用主坐标分析(PCoA)计算各处理间的 β-多样

性差异。结果显示，培养期间两种土壤的细菌群落结

构发生明显变化(图 3B)。排序图的第一轴和第二轴

分别解释了 46.42% 和 17.11% 的群落变异。两种土

壤主要沿着第一轴分开，显示长期不同施肥对细菌群

落的重要影响。U-L、U-OS、U-OS+L 与 U-CK 间距

离逐渐增大，提示在施化肥土壤中，牡蛎壳粉调节

pH 对细菌群落的影响要大于木质素。在施猪粪土壤

中，与对照 M-CK 的距离随 M-OS、M-L、M-OS+L

的顺序增加，表明木质素的作用较牡蛎壳粉更为明

显。但阿特拉津对细菌群落 β-多样性影响较小。 

将所获序列与 SILVA 数据库进行比对后，选择

相对丰度大于 1% 的细菌门进行分析(图 4)。结果显

示，初始阶段两个土壤中的优势细菌存在差异：施化

肥土壤中绿弯菌门(Chloroflexi，相对丰度 31.76% ~ 

33.05%)、浮霉菌门(Planctomycetes，6.24% ~ 11.62%)

的相对丰度明显高于施猪粪土壤(12.20% ~ 15.19%，

4.07% ~ 7.84%)，土壤 M 中放线菌门(Actinobacteria，

16.8% ~ 19.91%)、厚壁菌门(Firmicutes，6.99% ~ 

9.44%)的相对丰度均高于施化肥土壤。 

牡蛎壳粉和木质素均明显改变了两种土壤的细

菌组成，主要体现为变形菌门(Proteobacteria)相对丰

度增加，绿弯菌门、酸杆菌门 (Acidobacteria)、厚壁

菌门 (Firmicutes)降低。此外牡蛎壳粉明显增加了

U-OS、U-OS+L、M-OS、M-OS+L 处理中芽单胞菌

门(Gemmatimonadetes)的相对丰度，增加了 U-OS、

U-OS+L 中拟杆菌门(Bacteroidetes)的相对丰度；而木

质素明显增加了 U-L、M-L 处理中的浮霉菌门比例。 

为探究对照、牡蛎壳粉、木质素处理下细菌群落

的响应特征，利用三元图找出差异物种，并在科水平

对差异物种进行热图分析(图 5)。两种土壤各处理富 

 

(A. 施化肥土壤；B. 施有机肥土壤) 

图 4  细菌门水平的相对丰度 
Fig. 4  Relative abundances of bacteria at phylum level  
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(A、B：化肥处理第 7、14 周；C、D：有机肥处理第 7、14 周；E：差异 OTU 在主要细菌科水平上的热图) 

图 5  不同处理间的差异 OTU 分析 
Fig. 5  Difference OTU analysis between different treatments 
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集的细菌群落存在明显差异。木质素对微生物具有

明显的选择作用，而牡蛎壳粉对施猪粪土壤中微生

物的作用远大于在施化肥土壤中的作用。牡蛎壳粉

增 加 了 施化 肥土壤中变 形菌门的小 单孢菌科

(Micromonospoaceae)、芽单胞菌门的芽单胞菌科

(Gemmatimonadaceae)，富集了施猪粪土壤中变形菌

门的鞘脂单胞菌科(Sphingomonadaceae)、厚壁菌门的

芽孢杆菌科(Bacillaceae)等。木质素在化肥土壤中显

著富集了酸杆菌门的酸杆菌科 (Acidobacteriaceae) 

(Subgroup 1)、 放线菌门的酸热菌科（Acidothermaceae）、

变形菌门的柄杆菌科(Caulobacteraceae)等；而在有机

肥土壤中变形菌门嗜甲基菌科(Methylophilaceae)、鞘

脂 单 胞 菌 科 (Sphingomonadaceae) 、 伯 克 氏 菌 科

(Burkholderiaceae)等相对丰度显著增加。同时添加木

质素和牡蛎壳粉的 U-OS+L、M-OS+L 中生毛霉菌科

(Hyphomicrobiaceae)变得相对丰富。这些结果表明，

土壤改良剂可以通过改变土壤微生物的丰度和引入

新的细菌谱系来改变土壤微生物群落结构。 

2.4  阿特拉津降解功能基因多样性 

为揭示两种土壤中阿特拉津降解功能基因的组

成差异，选择丰度较高的第 7 周 U-OS、M-OS 处理土

壤样品进行 atzC 和 trzN 基因的克隆和测序。结果显

示，两个土壤中的 atzC 基因序列高度同源，主要与菌

株 Citricoccus sp. TT3 相关序列一致。获得的 99个 trzN

序列可以分为 Group I 和 II 两类(图 6A)。Group I 由

54 个序列组成，主要与 Arthrobacter sp. C3 中的 trzN

基因高度一致，并在施化肥土壤 U 中占据优势；Group 

II 包括 45 个序列，与 Nocardioides sp. DN36 的 trzN

基因高度一致，在施猪粪土壤中占据优势(图 6B)。 

 

图 6  trzN 基因系统发育树(A)和在不同土壤中的比例(B) 
Fig. 6  Phylogenetic tree of trzN gene (A) and proportions in 

different soils (B) 

3  讨论 

3.1  长期不同施肥措施对旱地红壤阿特拉津环境

归趋的影响 

由于特殊的成土过程，红壤具有低 pH 和低肥力

等特点[18]。本研究中涉及的两个不同施肥红壤，pH

均小于 6，土壤有机质 1.20% ~ 1.39%[16]，对土壤微

生物群落及其功能可能产生影响[11-12]。Ren 等[1]对潮

土、黑土、水稻土、红壤的比较研究发现，红壤对多

环芳烃的降解率最低；Shen 等[2]发现，红壤对红霉素

的矿化远低于黑土和潮土。类似地，本研究发现长期

施化肥(U)或猪粪(M)的旱地红壤中阿特拉津的微生

物降解过程十分缓慢，16 周的累积矿化率均低于

0.33%。这可能与逆境下阿特拉津降解菌生长缓慢、

数量少、分解代谢活性低，以及阿特拉津生物有效性

低的特点有关，导致阿特拉津的自然衰减能力严重不

足[19-20]。此外，在两个土壤中，阿特拉津的富里酸结

合态呈现 U>M，而腐殖酸结合态呈现 U<M 的特征，

这很可能与长期不同施肥导致的土壤有机质差异有

关。因此，改良红壤、调节土壤理化性质、调控土壤

微生物群落组成，可能是促进阿特拉津微生物降解的

有效办法。 

3.2  牡蛎壳粉调节下阿特拉津的微生物转化机制 

本研究中，牡蛎壳粉极大促进了阿特拉津的生物

矿化，且对施化肥土壤(pH 5.13)的效果要好于施猪粪

土壤(pH 6.20)。生物矿化的增加进而导致了不可提取

残留态和提取态阿特拉津的明显下降。牡蛎壳粉可以

改善土壤有机质、有效磷和交换性阳离子等养分平

衡，为微生物生长提供了有利条件[21]，但由于 U-OS、

M-OS 处理中 16S rRNA 基因丰度均没有明显的增

长，牡蛎壳粉的调控作用并不体现为对细菌数量的刺

激。更有可能，牡蛎壳粉通过调节土壤 pH[16]影响微

生物群落多样性及组成，从而提高了微生物降解功

能。例如，最适生长 pH 为 7.0 的 Flavisolibacter，其

在 U-OS 中的相对丰度达 6.75%，远高于 U-CK 中的

0.08%；不少结果表明相关 OS 处理土壤中富集的种

类如 Nitrospira、Micromonospora、Pseudarthrobacter

的丰度与土壤 pH 呈负相关[22-23]。 

部分在OS处理土壤中被富集的细菌可能参与阿

特拉津代谢。由三元图和热图分析可见，在矿化率最

高的 U-OS 处理中被显著富集的 Gemmatimonadaceae、

Micromonosporaceae 等[24-25]，在 M-OS 中被富集的

Sphingomonadaceae 和 Bacillaceae，在 M-OS+L 中的

Burkholderiaceae 和 Xanthobacteraceae 等[26-27]，据报

道可以降解阿特拉津。阿特拉津降解功能基因的分析

为牡蛎壳粉的刺激效应提供了进一步证据。在两种施

肥土壤的 OS 处理中，均能检出 atzC 和 trzN 基因，

直接证实阿特拉津降解菌的存在。TrzN 基因的序列

同源性差异提示，同样的 pH 调节措施，在施猪粪土
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壤中有利于诺卡氏菌属降解菌，而在施化肥土壤可能

有利于节杆菌属降解菌，提示阿特拉津降解微生物的

生态位差异。 

3.3  木质素对阿特拉津环境归趋的影响 

木质素是具有有机污染物修复潜力的生物刺激

材料[16,28]，已被证明可以有效促进多环芳烃类污染

物的微生物降解。本研究中，在单一木质素处理下

显著富集的 Methylophilaceae、Hyphomicrobium、

Sphingomonadaceae、Burkholderiaceae 等，均与木质

素结构中甲基、芳香基团的降解过程有关。但是，这

些微生物的丰度增加并没有促进阿特拉津的矿化。与

牡蛎壳粉不同，木质素对阿特拉津的效果主要体现为

土壤腐殖质结合态残留态的增加，这有助于减少污

染物的有效浓度，从而降低生态和人体健康风险。

Taverna 等[29]的研究表明，木质素可以作为很好的农

药控释材料，即使在高浓度溶液中也具有突出的阿

特拉津吸附效果。这可能是因为木质素作为一种交

联的酚类聚合物，具有丰富的官能团，可与有机污

染物产生相互作用，以共价键、弱相互作用等方式

将污染物固定下来，从而实现阿特拉津污染风险的

有效控制[30]。 

4  结论 

两种不同施肥方式下旱地红壤中阿特拉津的生

物降解活性不足，导致了较低的污染物矿化率。土壤

改良措施不同程度上改变土壤性质及微生物群落，并

进一步影响了阿特拉津的环境行为。其中，牡蛎壳粉

有效调节红壤 pH，可能通过促进嗜中性阿特拉津降

解微生物的生长增加阿特拉津的降解，主要体现为阿

特拉津矿化的促进；木质素的加入，吸附固定了土壤

中的阿特拉津，从而增加阿特拉津吸附残留态。本研

究结果有助于阐明旱地红壤中阿特拉津的微生物降

解规律，并为探究促进有机污染物在红壤中降解的方

法提供科学依据。 
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