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　 　 摘要:　 为准确评估邻苯二甲酸二丁酯(ＤＢＰ)污染对土壤环境的影响ꎬ对比研究不同 ＤＢＰ 污染方式[高剂量

(２０ ｍｇ / ｋｇ)单次污染处理(Ｓ 处理)、低剂量(１ ｍｇ / ｋｇ)累积污染(每 ７ ｄ 污染 １ 次ꎬ连续污染 ２０ 次)处理(Ｒ 处理)、
ＣＫ(无污染母土)]对 ＤＢＰ 降解及土壤细菌群落的影响ꎮ 结果表明ꎬ土壤细菌群落的 α 多样性对不同 ＤＢＰ 污染方

式的响应较不敏感ꎻ２ 种污染方式均显著改变了土壤细菌群落的 β 多样性ꎬＳ 处理对红壤细菌群落结构的影响较

大ꎬＲ 处理对黄棕壤细菌群落结构的影响较大ꎻ在 ２ 种污染方式处理下ꎬ红壤、黄棕壤中部分具有氮素转化、有机物

分解、拮抗病原菌和植物促生等重要功能的细菌群落产生了显著扰动ꎻ此外ꎬ２ 种污染方式均显著提高了土壤对

ＤＢＰ 的降解能力ꎬ与 Ｓ 处理相比ꎬＲ 处理的红壤、黄棕壤中 ＤＢＰ 的降解半衰期分别缩短了 ７７􀆰 １８％、２８􀆰 ５７％ꎬ表明低

剂量累积污染处理方式对土壤中 ＤＢＰ 的降解有更强的促进作用ꎮ
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　 　 邻苯二甲酸二丁酯(Ｄｉｂｕｔｙｌ ｐｈｔｈａｌａｔｅꎬ ＤＢＰ)是
一种常见的邻苯二甲酸酯类化合物ꎬ主要用作增塑

剂、染料溶剂、橡胶助剂等ꎮ 近年来ꎬ由于大气沉降、
污水灌溉、污泥农用以及肥料、农药和农膜的大量使

用ꎬＤＢＰ 已成为中国农田土壤中较易被检出且含量

较高的邻苯二甲酸酯类污染物之一[１]ꎮ 农田土壤

中高含量的 ＤＢＰ 不仅会影响作物生长和农产品品

质[２]ꎬ还会通过食物链危害人体健康ꎬ导致人体内

分泌紊乱、生殖机能失常等[３]ꎮ 美国国家环保局已

将 ＤＢＰ 列为优先控制的污染物和内分泌干扰物ꎬ中
国也将其列为优先控制的污染物ꎮ

土壤微生物作为指示土壤污染的敏感受体ꎬ对
ＤＢＰ 污染具有灵敏的响应[４]ꎮ 已有研究发现ꎬＤＢＰ
污染对土壤微生物群落结构、多样性及碳、氮、硫循

环等生态功能均会产生影响[５￣６]ꎮ 此外ꎬＤＢＰ 污染

对土壤 ＤＢＰ 降解菌群、ＤＢＰ 降解基因丰度也有较大

影响ꎮ Ｘｕ 等[７] 研究发现ꎬＤＢＰ 污染增加了土壤中

ＤＢＰ 降解基因的丰度ꎮ 吴学玲等[８] 研究发现ꎬＤＢＰ
污染对土壤中能够耐受和利用 ＤＢＰ 的细菌类群起

到了选择性富集的作用ꎮ 微生物降解作用是土壤中

ＤＢＰ 消减的主要途径[９]ꎮ 因此ꎬＤＢＰ 降解菌群及降

解基因丰度的变化可能对后续土壤中 ＤＢＰ 污染的

降解产生影响ꎬ相关研究有待深入ꎮ
目前ꎬ关于 ＤＢＰ 对土壤微生物影响的研究多采

用高剂量单次污染的方法ꎮ 实际上ꎬＤＢＰ 主要是在大

气沉降、地膜使用等过程中以低剂量逐步累积的方式

进入土壤环境中[１０]ꎮ 在高剂量单次污染处理下ꎬ由
于污染物未充分老化ꎬ因而其生物有效性较高[１１]ꎮ
多项研究均发现ꎬ有机污染物高剂量单次污染处理与

低剂量累积污染处理间的环境风险和生态毒性差异

显著[１２￣１３]ꎬ采用高剂量单次污染的处理方式可能会高

估有机污染物的实际环境风险和生态毒性[１４￣１５]ꎮ 因

此ꎬ采用高剂量 ＤＢＰ 单次污染处理与低剂量 ＤＢＰ 累

积污染处理对土壤微生物群落结构及功能的影响可

能存在较大差别ꎮ 目前ꎬ关于不同污染方式下 ＤＢＰ
对土壤微生物及相关功能影响的报道较少ꎮ

因此ꎬ本研究选择 ２ 种物理化学性质和生物学性

质差异较大的土壤作为供试土壤ꎬ模拟高剂量 ＤＢＰ 单

次污染和低剂量 ＤＢＰ 累积污染的方式ꎬ对比研究不同

污染方式对 ＤＢＰ 降解能力的影响及不同污染方式的

ＤＢＰ 对土壤微生物群落结构、多样性的影响ꎬ以期为准

确评估受 ＤＢＰ 污染土壤的环境效应提供依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 供试土壤

供试的 ２ 种土壤分别为采自江苏省南京市农田

的０~２０ ｃｍ 层黄棕壤(地理位置:３２°０１′５８″Ｎꎬ１１８°
５２′１５″Ｅ)和广西壮族自治区南宁市农田的０~ ２０ ｃｍ
层红壤(地理位置:２３°０８′０５″Ｎꎬ１０９°０１′０７″Ｅ)ꎮ 供

试黄棕壤、红壤的 ｐＨ 值分别为 ７􀆰 ２４、４􀆰 ３８ꎬ有机碳

含量分别为 ７􀆰 ４４ ｇ / ｋｇ、６􀆰 ４４ ｇ / ｋｇꎬ黏粒含量分别为

２７％、６５％ꎬ微生物量碳含量分别为 １６５ ｍｇ / ｋｇ、４３
ｍｇ / ｋｇꎮ 供试的 ２ 种土壤除基本理化性质、生物学

性质差异较大外ꎬ对 ＤＢＰ 降解能力的差异也较大ꎮ
ＤＢＰ 在供试黄棕壤、红壤中的降解半衰期分别为

０􀆰 ６５ ｄ、２􀆰 ５３ ｄꎮ 将土样带回实验室后立即去除植

物根系等杂物ꎬ过 ２ ｍｍ 不锈钢筛网后放置于 ４ ℃
冷库中备用ꎮ 为保证土壤微生物的活性ꎬ在试验开

始前ꎬ将土壤含水量调节至 ５０％田间最大持水量ꎬ
于 ２５ ℃人工气候箱中预培养 ７ ｄꎮ
１.２　 试验处理

根据相关报道提到的中国农田土壤中 ＤＢＰ 污

染的浓度范围[１６]ꎬ试验设高剂量(２０ ｍｇ / ｋｇ) ＤＢＰ
单次污染处理( Ｓ 处理)、低剂量 (每次 １ ｍｇ / ｋｇ)
ＤＢＰ 累积污染处理(每周污染 １ 次ꎬ连续污染 ２０
次ꎬＲ 处理)和对照(ＣＫꎬ无 ＤＢＰ 污染)ꎬ重复 ３ 次ꎮ
首先按如下方法分别制备 ＤＢＰ 含量为 ０ ｍｇ / ｋｇ、１００
ｍｇ / ｋｇ、２ ０００ ｍｇ / ｋｇ的污染母土:在通风橱中ꎬ将

ＤＢＰ(分析纯ꎬ含量为 ９９􀆰 ９％ꎬ上海阿拉丁生化科技

股份有限公司)溶于丙酮后按预设含量加入到一定

量供试土壤中并混合均匀ꎬ待丙酮完全挥发后研磨

土壤并将其粉碎过 ６０ 目筛ꎮ 试验开始时ꎬ按质量比

１ ∶ ９９ 取污染母土和预培养土壤于玻璃烧杯中ꎬ在
试验第１~１９ 周ꎬ继续向玻璃烧杯中加入 １％(质量

比)污染母土ꎬ充分混合均匀后ꎬ调节含水量至田间

最大持水量的 ５０％ꎬ用透气膜封口ꎬ于 ２５ ℃人工气

候箱中恒温培养ꎬ每 ３ ｄ 称 １ 次质量并补充损失的

水分ꎮ 在 ２ 种污染方式下ꎬ总 ＤＢＰ 污染物含量均为
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２０ ｍｇ / ｋｇꎮ 不同处理下 ＤＢＰ 的添加量及总 ＤＢＰ 污

染物含量详见表 １ꎮ

表 １　 不同污染方式的邻苯二甲酸二丁酯(ＤＢＰ)添加量和总污染物

含量

Ｔａｂｌｅ １ 　 Ａｄｄｉｔｉｏｎ ａｍｏｕｎｔ ｏｆ ｄｉｂｕｔｙｌ ｐｈｔｈａｌａｔｅ (ＤＢＰ) ａｎｄ ｔｏｔａｌ
ｐｏｌｌｕｔａｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ

处理
第 １ ｄ ＤＢＰ

添加量
(ｍｇ / ｋｇ)

第 ７~１３３ ｄ 每 ７ ｄ
添加 １ 次 ＤＢＰ
添加量(ｍｇ / ｋｇ)

总 ＤＢＰ 污染
物含量
(ｍｇ / ｋｇ)

高剂量单次污染(Ｓ) ２０ ０ ２０

低剂量累积污染(Ｒ) １ １ ２０

对照(ＣＫ) ０ ０ ０

１.３　 样品的采集及测定

从第 ２０ 周起ꎬ每周采样并测定不同处理组的 ＤＢＰ
含量ꎮ 当不同处理组的 ＤＢＰ 含量均低于 １ ｍｇ / ｋｇ时
(试验第 ２３ 周末)ꎬ采集玻璃烧杯中的土壤样品ꎬ用于

土壤微生物群落多样性和 ＤＢＰ 降解能力的测定ꎮ
土壤细菌群落多样性的测定ꎮ 用 ＨｉＰｕｒｅ Ｓｏｉｌ

ＤＮＡ Ｋｉｔｓ(ＭａｇｅｎꎬＣｈｉｎａ)提取土壤中的总 ＤＮＡꎮ 确

认土壤总 ＤＮＡ 纯度、浓度和完整性后ꎬ以土壤总

ＤＮＡ 为模板ꎬ 用细菌通用引物 ３３８Ｆ ( ５′￣ＡＣＴＣ￣
ＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ￣３′)、８０６Ｒ (５′￣ＧＧＡＣＴＡＣＨ￣
ＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ￣３′)对细菌的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 进行 ＰＣＲ
扩增ꎮ 用 ＡｘｙＰｒｅｐ ＤＮＡ 凝胶回收试剂盒(Ａｘｙｇｅｎꎬ
ＵＳＡ)、Ｑｕａｎｔｕｓ 荧光定量系统 ( Ｐｒｏｍｅｇａꎬ ＵＳＡ) 对

ＰＣＲ 扩增产物进行纯化回收和检测定量ꎮ 用 Ｉｌｌｕ￣
ｍｉｎａ 公司的 Ｍｉｓｅｑ ＰＥ３００ 平台进行测序ꎬ测序数据

分析基于上海美吉生物医药科技有限公司的云平台

(ｈｔｔｐｓ: / / ｃｌｏｕｄ.ｍａｊｏｒｂｉｏ.ｃｏｍ / )ꎮ
土壤 ＤＢＰ 降解能力的测定:取一部分 Ｓ 处理、Ｒ

处理和 ＣＫ 的土壤样品进行灭菌处理ꎮ 分别取 ２００ ｇ
Ｓ 处理、Ｒ 处理、ＣＫ、Ｓ 灭菌处理、Ｒ 灭菌处理和 ＣＫ 灭

菌处理的土壤样品ꎬ向其中加入 ２ ｇ ２ ０００ ｍｇ / ｋｇ ＤＢＰ
污染母土ꎬ使土壤样品中后续加入的 ＤＢＰ 含量为 ２０
ｍｇ / ｋｇꎮ 充分混合均匀后ꎬ调节土壤含水量至田间最

大持水量的 ５０％ꎬ用透气膜封口后于 ２５ ℃恒温培养

箱中避光培养ꎮ 在培养的第 ０、１２ ｈ、２４ ｈ、３６ ｈ、４８ ｈ、
７２ ｈ 采集土壤样品ꎬ测定土壤中残留的 ＤＢＰ 量ꎮ 土

壤中残留的ＤＢＰ 的提取和测定参照 Ｃｈｅｎｇ 等[１７]的方

法ꎬ回收率为８２.５％~１０６􀆰 １％ꎬ满足微量分析的要求ꎮ
用 ＯｒｉｇｉｎＰｒｏ ２０１５ 软件拟合土壤中残留 ＤＢＰ 的动态

曲线:Ｃｔ ＝Ｃ０ｅ
－ｋｔꎬ式中ꎬＣｔ(ｍｇ / ｋｇ)为 ｔ(ｈ)时土壤中的

ＤＢＰ 残留量ꎬＣ０(ｍｇ / ｋｇ)为土壤中初始的ＤＢＰ 含量ꎬｋ
(ｄ－１)为降解速率常数ꎬｅ 为数学常数ꎮ ＤＢＰ 降解半

衰期采用公式 ｔ１ / ２ ＝ｌｎ２ / ｋ 进行计算ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 不同 ＤＢＰ 污染方式对土壤细菌群落 α多样性

的影响

　 　 对不同 ＤＢＰ 污染方式下的土壤细菌群落进行 α
多样性分析ꎮ 由表 ２ 可以看出ꎬ在黄棕壤中ꎬ细菌群落

多样性指数(Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数)、丰富度指数

(Ａｃｅ 指数、Ｃｈａｏ 指数)和均匀度指数(Ｈｅｉｐ 指数、
Ｓｍｉｔｈ￣Ｗｉｌｓｏｎ 指数)在不同 ＤＢＰ 污染方式下与对照间

均无显著差异ꎬ表明高剂量ＤＢＰ 单次污染处理、低剂量

ＤＢＰ 累积污染处理对黄棕壤微生物群落多样性的影响

较小ꎮ 在不同 ＤＢＰ 污染方式下ꎬ红壤的细菌群落多样

性指数、均匀度指数与对照间均无显著差异ꎬ而在高剂

量 ＤＢＰ 单次污染处理下ꎬ细菌群落的丰富度指数较对

照显著降低(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 由此可见ꎬ高剂量 ＤＢＰ 单次污

染处理对红壤细菌群落的丰富度有显著影响ꎬ而低剂

量ＤＢＰ 累积污染处理对红壤细菌多样性、丰富度、均匀

度均无显著影响ꎮ 总体上看ꎬ土壤细菌多样性对不同

ＤＢＰ 污染方式的响应较不敏感ꎮ
表 ２　 不同邻苯二甲酸二丁酯(ＤＢＰ)污染方式下土壤细菌群落的 α多样性

Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ

土壤类型 处理
多样性指数

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

丰富度指数

Ａｃｅ 指数 Ｃｈａｏ 指数

均匀度指数

Ｈｅｉｐ 指数 Ｓｍｉｔｈ￣Ｗｉｌｓｏｎ 指数

黄棕壤 ＣＫ ５.６９ａ ０.０２ａ ２ ３８２.０１ａ ２ ３７９.６８ａ ０.１６ａ ０.４１ａ
Ｓ ５.６１ａ ０.０２ａ ２ ３３８.１８ａ ２ ３２２.２１ａ ０.１５ａ ０.４０ａ
Ｒ ５.６９ａ ０.０２ａ ２ ４０９.７３ａ ２ ３９４.４３ａ ０.１６ａ ０.４０ａ

红壤 ＣＫ ３.４２ａ ０.０８ａ ６１２.０９ａ ６０８.８３ａ ０.０６ａ ０.５０ａ
Ｓ ３.４３ａ ０.０６ａ ４５０.０５ｂ ４５２.７０ｂ ０.０８ａ ０.５０ａ
Ｒ ３.５３ａ ０.０７ａ ６０２.５２ａ ６０４.９２ａ ０.０７ａ ０.５０ａ

ＣＫ:对照ꎻＳ:高剂量 ＤＢＰ 单次污染ꎻＲ:低剂量 ＤＢＰ 累积污染ꎮ 同一土壤类型的不同处理间标有不同小写字母的表示具有显著差异(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
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２.２　 不同 ＤＢＰ 污染方式对土壤细菌群落 β 多样性

的影响

　 　 在属分类水平上对不同 ＤＢＰ 污染方式处理组

的土壤细菌群落 β 多样性进行主坐标分析(ＰＣｏＡ)ꎮ
由图 １ 可以看出ꎬ红壤中 ＰＣ１、ＰＣ２ 的贡献率分别为

８０􀆰 ５９％、７􀆰 ７１％ꎬ二者的累积贡献率为 ８８􀆰 ３０％ꎻ黄
棕壤 中 ＰＣ１、 ＰＣ２ 的 贡 献 率 分 别 为 ４４􀆰 ４４％、

１７􀆰 ３１％ꎬ二者的累积贡献率为 ６１􀆰 ７５％ꎮ 由此可见ꎬ
ＰＣ１、ＰＣ２ 这 ２ 个主成分可以解释红壤、黄棕壤细菌

群落组成的主要变异度ꎮ 在不同污染方式处理下ꎬ
土壤细菌群落在 ＰＣ１、ＰＣ２ 组成的二维平面上可以

明显分开ꎬ表明不同 ＤＢＰ 污染方式对红壤、黄棕壤

细菌群落有明显影响ꎮ

ＣＫ:对照ꎻＳ:高剂量 ＤＢＰ 单次污染处理ꎻＲ:低剂量 ＤＢＰ 累积污染处理ꎮ
图 １　 不同邻苯二甲酸二丁酯(ＤＢＰ)污染方式下土壤细菌在属水平的主坐标分析(ＰＣｏＡ)
Ｆｉｇ.１　 ＰＣｏＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ

　 　 为了进一步检验不同 ＤＢＰ 污染方式处理下土

壤细菌群落间的差异显著性ꎬ在属分类水平上对不

同 ＤＢＰ 污染方式处理组的土壤细菌群落结构进行

组间相似性分析(Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓꎬ Ａｎｏｓｉｍ)ꎬ
结果表明ꎬ黄棕壤、红壤中细菌群落结构的组间差异

(Ｒ 值)为０.４９~１􀆰 ００(表 ３)ꎮ Ｒ 值越接近 １􀆰 ００ 表示

组间差异越大ꎮ 与对照相比ꎬ不同 ＤＢＰ 污染方式对

黄棕壤、红壤中细菌群落结构均产生了较为明显的

影响ꎮ 其中ꎬ黄棕壤中低剂量 ＤＢＰ 累积污染处理组

与对照组之间的 Ｒ 值(０􀆰 ７４)高于高剂量 ＤＢＰ 单次

污染处理组与对照组之间的 Ｒ 值(０􀆰 ５６)ꎬ表明低剂

量 ＤＢＰ 累积污染处理对黄棕壤细菌群落结构组成

的影响大于高剂量 ＤＢＰ 单次污染处理ꎮ 红壤中高

剂量 ＤＢＰ 单次污染处理组与对照组之间的 Ｒ 值

(１􀆰 ００)大于低剂量 ＤＢＰ 累积污染处理组与对照组

之间的 Ｒ 值(０􀆰 ４９)ꎬ表明高剂量 ＤＢＰ 单次污染处

理对红壤细菌群落结构组成的影响大于低剂量

ＤＢＰ 累积污染处理ꎮ 红壤中高剂量 ＤＢＰ 单次污染

处理组与对照之间的 Ｒ 值显著大于黄棕壤中的相

应 Ｒ 值ꎬ表明高剂量 ＤＢＰ 单次污染处理对红壤细菌

群落结构组成的影响大于黄棕壤ꎮ
　 　 进一步通过组间的差异显著性检验ꎬ筛选出不同

处理间群落相对丰度均存在显著差异(Ｐ<０􀆰 ０５)的优

势菌属ꎮ 由图 ２ 可以看出ꎬ与对照相比ꎬ黄棕壤中 ２
种 ＤＢＰ 污染方式均明显降低了赭黄嗜盐囊菌属、硝
化螺菌属、不动杆菌属、Ｐａｒａｓｅｇｅｔｉｂａｃｔｅｒ 属和 Ｎｏｒｄｅｌｌａ
属细菌群落的相对丰度ꎬ均明显提高了土壤红杆菌

属、Ｉａｍｉａ 属和 Ｃｏｎｅｘｉｂａｃｔｅｒ 属细菌群落的相对丰度ꎮ
与对照和高剂量 ＤＢＰ 单次污染处理相比ꎬ低剂量

ＤＢＰ 累积污染处理明显提高了类诺卡氏菌属、气微菌

属、土壤红杆菌属、Ｉａｍｉａ 属和 Ｃｏｎｅｘｉｂａｃｔｅｒ 属细菌群

落的相对丰度ꎮ 与对照和低剂量 ＤＢＰ 累积污染处理

相比ꎬ高剂量 ＤＢＰ 单次污染处理明显降低了类诺卡

氏菌属、气微菌属细菌的相对丰度ꎮ

表 ３　 不同邻苯二甲酸二丁酯(ＤＢＰ)污染方式下土壤细菌群落结构

的组间差异

Ｔａｂｌｅ ３ 　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｕｎｄｅｒ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ

土壤
类型

组间差异 (Ｒ 值)

Ｓ 处理与 Ｒ 处理间 Ｓ 处理与 ＣＫ 间 Ｒ 处理与 ＣＫ 间

黄棕壤 ０.５２ ０.５６ ０.７４

红壤 １.００ １.００ ０.４９
ＣＫ:对照ꎻＳ:高剂量 ＤＢＰ 单次污染处理ꎻＲ:低剂量 ＤＢＰ 累积污染处
理ꎮ Ｒ 值的理论值为－１~１ꎬ越接近 １ 表示组间差异越大ꎮ
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ＣＫ:对照ꎻＳ:高剂量 ＤＢＰ 单次污染处理ꎻＲ:低剂量 ＤＢＰ 累积污染处理ꎮ ∗表示与 ＣＫ 间差异显著(０.０１<Ｐ≤０.０５)ꎻ∗∗表示与 ＣＫ 间差异极

显著(０.００１<Ｐ≤０.０１０)ꎻ∗∗∗表示与 ＣＫ 间差异极显著(Ｐ≤０.００１)ꎮ
图 ２　 黄棕壤中不同邻苯二甲酸二丁酯(ＤＢＰ)污染方式下组间差异明显的优势细菌属

Ｆｉｇ.２　 Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｅｎｅｒａ ｗｉｔｈ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｇｒｏｕｐｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ＤＢＰ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｉｎ ｙｅｌｌｏｗ ｂｒｏｗｎ ｓｏｉｌ

　 　 由图 ３ 可以看出ꎬ与对照相比ꎬ低剂量 ＤＢＰ 累积

污染处理明显提高了红壤中慢生根瘤菌属、Ａｍｙｃｏｌａ￣
ｔｏｐｓｉｓ 属细菌的相对丰度ꎬ高剂量 ＤＢＰ 单次污染处理

明显提高了红壤中慢生根瘤菌属、鞘氨醇单胞菌属细

菌的相对丰度ꎬ明显降低了两面神菌属、马杜拉放线

菌属、Ｒａｍｌｉｂａｃｔｅｒ、Ｃｏｎｅｘｉｂａｃｔｅｒ、Ｍａｒｍｏｒｉｃｏｌａ、Ａｃｔｉｎｏｓｐｉ￣
ｃａ 和 Ｋｕｔｚｎｅｒｉａ 属细菌的相对丰度ꎮ 在低剂量ＤＢＰ 累

积污染处理中ꎬ红壤中两面神菌属、马杜拉放线菌属、
Ｒａｍｌｉｂａｃｔｅｒ、Ａｍｙｃｏｌａｔｏｐｓｉｓ、Ｍａｒｍｏｒｉｃｏｌａ、Ａｃｔｉｎｏｓｐｉｃａ 和

Ｋｕｔｚｎｅｒｉａ 属细菌的相对丰度明显高于高剂量 ＤＢＰ 单

次污染处理ꎬ慢生根瘤菌属、鞘氨醇单胞菌属细菌的

相对丰度明显低于高剂量 ＤＢＰ 单次污染处理ꎮ
２.３　 不同 ＤＢＰ污染方式处理后土壤中 ＤＢＰ残留情况

　 　 用不同 ＤＢＰ 污染方式处理 １６１ ｄ 后ꎬ高剂量单

次污染处理下的红壤、黄棕壤中 ＤＢＰ 残留量分别为

０􀆰 ３６ ｍｇ / ｋｇ、０􀆰 ４２ ｍｇ / ｋｇꎬ低剂量累积污染处理下的

红壤、黄棕壤中 ＤＢＰ 残留量分别为 ０􀆰 ２１ ｍｇ / ｋｇ、
０􀆰 ３３ ｍｇ / ｋｇꎮ 说明在不同 ＤＢＰ 污染方式处理过程

中ꎬ低剂量(每次 １ ｍｇ / ｋｇ)累积污染方式更有利于

ＤＢＰ 的降解ꎮ
２.４　 不同 ＤＢＰ 污染方式处理后的土壤降解 ＤＢＰ
的能力

　 　 如图 ４ 所示ꎬ随着培养时间的延长ꎬ灭菌土壤中

的 ＤＢＰ 含量均略有降低ꎬ而在未灭菌土壤中均大幅

降低ꎬ表明土壤中的微生物在 ＤＢＰ 降解中起主导作

用ꎮ 由图 ４ 还可以看出ꎬ不同污染方式明显影响了

后续进入土壤中 ＤＢＰ 的降解ꎮ 与对照相比ꎬ培养 ７２
ｈ 后ꎬ红壤中低剂量 ＤＢＰ 累积污染处理、高剂量

ＤＢＰ 单次污染处理的 ＤＢＰ 残留量分别减少了

７２􀆰 ６５％、３４􀆰 ００％ꎬ黄棕壤中低剂量 ＤＢＰ 累积污染处

理、高剂量 ＤＢＰ 单次污染处理的 ＤＢＰ 残留量分别

减少了 ４１􀆰 ２２％、３６􀆰 ０８％ꎮ 在红壤中ꎬ２ 种污染方式

间土壤中的 ＤＢＰ 的残留量在培养１２~ ７２ ｈ 均有较

大差异ꎬ而在黄棕壤中ꎬ仅在培养 １２ ｈ 时 ２ 种污染

方式间土壤中 ＤＢＰ 残留量之间差异较明显ꎮ 从表 ４
可以看出ꎬ与对照相比ꎬ低剂量 ＤＢＰ 累积污染处理、
高剂量 ＤＢＰ 单次污染处理均明显降低了 ＤＢＰ 的降

解半衰期ꎬ提高了土壤对后续 ＤＢＰ 污染的降解能

力ꎮ 在黄棕壤中ꎬ高剂量 ＤＢＰ 单次污染处理 ＤＢＰ
的降解半衰期比对照组减少了 ４６􀆰 １５％ꎬ低剂量

ＤＢＰ 累积污染处理的 ＤＢＰ 降解半衰期比对照减少

了 ６１􀆰 ５４％ꎮ 在红壤中ꎬ高剂量 ＤＢＰ 单次污染处理

的 ＤＢＰ 降解半衰期比对照减少了 ４１􀆰 １１％ꎬ低剂量

ＤＢＰ 累积污染处理的 ＤＢＰ 降解半衰期比对照减少

了 ８６􀆰 ５６％ꎮ 与高剂量 ＤＢＰ 单次污染处理相比ꎬ低
剂量 ＤＢＰ 累积污染处理的红壤、黄棕壤对后续进入
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土壤中的 ＤＢＰ 降解半衰期分别缩短了 ７７􀆰 １８％、
２８􀆰 ５７％ꎬ表明低剂量累积污染处理在提高土壤对

ＤＢＰ 的降解能力上具有更强的作用ꎮ

ＣＫ:对照ꎻＳ:高剂量 ＤＢＰ 单次污染ꎻＲ:低剂量 ＤＢＰ 累积污染ꎮ ∗表示与 ＣＫ 间差异显著(０.０１<Ｐ≤０.０５)ꎻ∗∗表示与 ＣＫ 间差异极显著

(０.００１<Ｐ≤０.０１０)ꎻ∗∗∗表示与 ＣＫ 间差异极显著(Ｐ≤０.００１)ꎮ
图 ３　 红壤中不同邻苯二甲酸二丁酯(ＤＢＰ)污染方式下组间差异显著的优势细菌属

Ｆｉｇ.３　 Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｅｎｅｒａ ｗｉｔｈ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｇｒｏｕｐｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ＤＢＰ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｉｎ ｒｅｄ ｓｏｉｌ

ＣＫ:对照ꎻＳ:高剂量 ＤＢＰ 单次污染ꎻＲ:低剂量 ＤＢＰ 累积污染ꎮ
图 ４　 不同污染方式处理后邻苯二甲酸二丁酯(ＤＢＰ)在土壤中的降解动态

Ｆｉｇ.４　 Ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ＤＢＰ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

表 ４　 不同污染方式处理后邻苯二甲酸二丁酯(ＤＢＰ)在 ２ 种土壤中

的降解半衰期

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｈａｌｆ￣ｌｉｖｅｓ ｏｆ ＤＢＰ ｉｎ ｔｗｏ ｓｏｉｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

土壤类型
ＤＢＰ 降解半衰期(ｄ)

ＣＫ Ｒ Ｓ

黄棕壤 ０.６５±０.０４ ０.２５±０.０４ ０.３５±０.０４

红壤　 ２.５３±０.２４ ０.３４±０.０６ １.４９±０.１２
ＣＫ:对照ꎻＳ:高剂量 ＤＢＰ 单次污染处理ꎻＲ:低剂量 ＤＢＰ 累积污染处
理ꎮ

３　 讨 论

与对照相比ꎬ低剂量 ＤＢＰ 累积污染处理对红

壤、黄棕壤的微生物多样性指数、均匀度指数和丰富

度指数均无明显影响ꎬ这可能与低剂量 ＤＢＰ 进入土

壤后能与土壤充分作用ꎬ并被土壤迅速吸附和降解

有关[１２ꎬ１８]ꎮ 高剂量 ＤＢＰ 单次污染处理显著降低了

红壤中细菌群落的丰富度指数ꎬ但对黄棕壤中细菌

群落多样性指数、丰富度指数和均匀度指数均无显
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著影响ꎮ 同时ꎬ高剂量 ＤＢＰ 单次污染处理对红壤中

细菌群落结构组成的影响大于黄棕壤ꎮ 有研究发

现ꎬ土壤有机质含量越低ꎬ对 ＤＢＰ 的吸附作用越弱ꎬ
从而增强了 ＤＢＰ 的生物有效性和生态毒性[１７ꎬ１９]ꎮ
在本研究中ꎬ红壤的有机质含量远低于黄棕壤ꎬ因而

红壤中 ＤＢＰ 的生物有效性和生态毒性更高ꎬ这可能

是导致高剂量 ＤＢＰ 单次污染对红壤细菌群落丰富

度指数、细菌群落结构组成影响较大的一个重要原

因ꎮ 此外ꎬ在微生物数量多、种类丰富的土壤中ꎬ土
壤生态系统的抗逆性更强[２０]ꎮ 红壤中微生物量碳、
Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数明显低于黄棕壤ꎬ表明红壤中

的微生物数量更少ꎬ多样性更低ꎬ对 ＤＢＰ 污染胁迫

的抵御能力更差ꎬ这可能是高剂量 ＤＢＰ 单次污染对

红壤中微生物多样性、细菌群落结构组成影响较大

的又一个重要原因ꎮ
在土壤细菌丰度方面ꎬ与对照相比ꎬ２ 种污染处

理均显著改变了黄棕壤中硝化螺菌属、红壤中慢生

根瘤菌属细菌的相对丰度ꎮ 硝化螺菌属细菌是参与

土壤硝化作用的关键微生物[２１]ꎬ而土壤慢生根瘤菌

属细菌被认为是固氮过程中的关键菌ꎬ在氮素循环

中起着重要作用[２２]ꎮ 因此可见ꎬ在本研究中的 ２ 种

污染方式下ꎬＤＢＰ 均对土壤氮素循环功能产生了扰

动ꎬ这与 Ｗａｎｇ 等[６￣７] 的研究结果一致ꎮ 此外ꎬ在高

剂量 ＤＢＰ 单次污染方式下ꎬ由于高含量 ＤＢＰ 未经

充分老化ꎬ黄棕壤中类诺卡氏菌属、气微菌属细菌的

相对丰度ꎬ以及红壤中 Ｒａｍｌｉｂａｃｔｅｒ、Ｍａｒｍｏｒｉｃｏｌａ、Ａｃ￣
ｔｉｎｏｓｐｉｃａ、Ｋｕｔｚｎｅｒｉａ 等菌属细菌的相对丰度较其他组

明显降低ꎮ 据报道ꎬ上述几类菌属在土壤有机物分

解、拮抗病原菌和促进植物生长等方面具有重要作

用[２３￣２８]ꎮ 在低剂量 ＤＢＰ 累积污染方式下ꎬ黄棕壤中

类诺卡氏菌属、气微菌属、土壤红杆菌属、Ｃｏｎｅｘｉ￣
ｂａｃｔｅｒ 等菌属细菌以及红壤中 Ａｍｙｃｏｌａｔｏｐｓｉｓ 属细菌

的相对丰度较其他组明显提高ꎬ这几类菌属与土壤

有机物分解、拮抗病原菌等功能相关[２３￣２４ꎬ２９￣３１]ꎮ 由

此可见ꎬ在本研究的 ２ 种污染方式下ꎬＤＢＰ 对土壤

中具有氮素循环、有机物分解、拮抗病原菌和植物促

生等重要功能的细菌群落产生了明显扰动ꎬ但土壤

中承担同一功能的微生物种类众多[３２]ꎬ受到测序技

术的限制ꎬ本研究仅得到了部分功能菌群变化的信

息ꎬ关于 ＤＢＰ 对土壤相关菌群功能的影响还需进一

步研究ꎮ
在土壤中 ＤＢＰ 的降解方面ꎬ土壤微生物被认为

在土壤中 ＤＢＰ 的降解过程中起关键作用[３３]ꎮ 已有

研究发现ꎬＤＢＰ 污染可造成 ＤＢＰ 降解菌在土壤中富

集以及土壤中 ＤＢＰ 降解基因丰度的增加[７￣８]ꎬ进而

提高土壤对 ＤＢＰ 污染的降解能力ꎮ 在本研究中ꎬ与
对照相比ꎬ２ 种污染方式提高了黄棕壤中土壤红杆

菌属、Ｃｏｎｅｘｉｂａｃｔｅｒ 属细菌的相对丰度以及红壤中鞘

氨醇单胞菌属细菌的相对丰度ꎬ它们均与有机污染

物的降解密切相关[２９￣３０ꎬ３３]ꎬ这可能是 ２ 种污染处理

明显提高黄棕壤、红壤对 ＤＢＰ 污染降解能力的原

因ꎮ 对比 ２ 种污染方式可以发现ꎬ低剂量 ＤＢＰ 累积

污染处理对提高土壤 ＤＢＰ 降解能力具有更强的作

用ꎮ 在低剂量 ＤＢＰ 累积污染处理下ꎬ红壤中的

Ａｍｙｃｏｌａｔｏｐｓｉｓ 属[３１] 细菌与黄棕壤中的类诺卡氏菌

属[２３]、气微菌属[２４]、土壤红杆菌属[２９]细菌等与土壤

有机污染物降解相关的菌属细菌受到了诱导ꎬ群落

的相对丰度较对照显著增加ꎮ 由此可见ꎬ低剂量

ＤＢＰ 累积污染方式对土壤中 ＤＢＰ 降解的促进作用

更强ꎬ可能与 ＤＢＰ 以低剂量累积的方式进入土壤ꎬ
对土壤中具有 ＤＢＰ 降解能力的微生物产生了较强

的诱导作用有关[３４]ꎮ

４　 结 论

土壤细菌群落 α 多样性对不同 ＤＢＰ 污染方式

的响应较不敏感ꎬ仅高剂量 ＤＢＰ 单次污染处理显著

降低红壤细菌群落丰富度指数ꎬ其余处理的土壤细

菌多样性指数、丰富度指数和均匀度指数与对照相

比均无显著差异ꎮ 土壤细菌群落 β 多样性对不同

ＤＢＰ 污染方式的响应敏感ꎬ红壤细菌群落结构组成

受高剂量 ＤＢＰ 单次污染处理的影响较大ꎬ黄棕壤细

菌群落结构组成受低剂量 ＤＢＰ 累积污染处理的影

响较大ꎮ ２ 种 ＤＢＰ 污染方式处理对红壤、黄棕壤中

部分具有氮素循环、有机物分解、拮抗病原菌和植物

促生等重要功能的细菌群落产生了明显扰动ꎮ 本研

究中的 ２ 种污染方式处理后明显提高了红壤、黄棕

壤对 ＤＢＰ 污染的降解能力ꎮ 与高剂量 ＤＢＰ 单次污

染方式处理后的土壤相比ꎬ低剂量 ＤＢＰ 累积污染方
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式处理后的土壤更大幅度地缩短了土壤中 ＤＢＰ 降

解半衰期ꎮ
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