AM真菌菌丝对PCBs污染土壤的修复机理研究（格式范文）
秦  华1,2（下划线指参会人员）  Philip C. Brookes1  徐建明1,* （星号指通讯作者）
（1. 浙江大学环境与资源学院，杭州 310058；2. 浙江农林大学环境与资源学院，临安 311300）

E-mail: qinhua@zafu.edu.cn; jmxu@zju.edu.cn* （下划线指参会人员，星号指通讯作者）
摘  要：AM真菌可以通过菌根际效应（受AM真菌侵染根系及菌丝影响的土体）影响土壤细菌群落结构，从而影响多氯联苯（Polychlorinated biphenyls, PCBs）降解，故在有机污染土壤的根际修复中发挥了重要作用。目前还没有关于AM真菌根外菌丝影响土壤微生物群落结构、从而影响PCBs降解的相关报道。本研究中以人为添加Aroclor1242的污染土壤为供试土壤，美国南瓜（Cucurbita pepo）为供试植物，研究Glomus mosseae菌丝对土壤微生物群落结构以及PCBs同系物降解的影响。培养试验采用分室根箱系统，从中央隔网开始在水平方向上将土壤分为四个土层，以研究AM真菌菌丝对土壤微生物群落及PCBs降解的数量效应。研究结果表明，接种AM真菌的处理其菌丝室土壤PCBs降解率从最外层的35.67%到最内层的57.39%，均显著高于未接种的对照（17.31%）。三氯联苯、四氯联苯以及土壤总PCBs降解率与土壤菌丝长度呈显著相关。土壤中Rhodococcus属bphC基因丰度比Pseudomonas属bphC基因高2-3个数量级，且也与菌丝长度显著正相关。高通量测序结果表明，AM真菌菌丝改变了土壤微生物群落结构。Betaproteobacteria和Actinobacteria门细菌在群落中占据主要地位，而Burkholderials和Actinomycetales是主要的科。Comamonadaceae与菌丝长度及三氯联苯降解率呈显著正相关，而Oxalobacteraceae和Streptomycetaceae正好相反。结果证明了AM真菌菌丝本身可以通过改变土壤微生物群落，进而影响土壤PCBs的降解。
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