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外源磺胺二甲嘧啶对施用粪肥的菜地土壤中微生物

群落多样性的影响
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摘要: 【目的】明确磺胺二甲嘧啶 (SM2)随粪便施入土壤对土壤微生物群落造成的影响，为合理进行养殖场周围土

壤环境质量评估和施肥管理提供参考依据。【方法】收集养殖场附近未经抗生素污染的粪便和土壤，构建粪便–土壤

模型，设置不同 SM2 添加剂量的处理，分别为对照组 (0)、低剂量组 (5 μg·kg–1)、中剂量组 (500 μg·kg–1)和高剂量组

(5 000 μg·kg–1)，并分别于粪便和 SM2 施入 1、7、14 和 50 d 后采集土壤样品，采用 Biolog 技术以及磷脂脂肪酸

(Phospholipid fatty acid，PLFA)标记法对比分析不同处理组土壤微生物群落的碳源利用能力、菌群结构和功能多样

性变化。【结果】SM2 的施入提高了土壤微生物群落的总体碳源利用能力，中、高剂量组在施入 50 d时对除酯类以

外的其他碳源利用能力均强于对照组。低剂量组在施入 7 d 内对各类碳源利用能力增强，中、高剂量 SM2 的施入

可能会影响土壤群落某些优势物种的繁殖和数量分配。随施入时间的延长，土壤微生物群落对不同剂量 SM2 反应

不同，革兰阳性菌、革兰阴性菌以及真菌数量变化显著，放线菌变化不明显。【结论】SM2 的施入将长期影响土壤微

生物群落的结构与功能多样性。养殖场应及时处理动物排泄物以消除抗生素残留，减少粪肥对土壤环境造成的生

态破坏。
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Effects of exogenous sulfadiazine on microbial community diversity
in vegetable soil applied with manure
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Abstract: 【Objective】To determine the effect of sulfadimidine (SM2) applied with manure in soil on

microbial community, and provide a basis for reasonably conducting environment quality evaluation and

fertilization management of soil around the farm.【Method】Manure and soil around the farm that were not

contaminated by antibiotics were collected to construct the manure-soil model. Different SM2 adding dosages

were setted, including the control group (0), low dosage group (5 μg·kg–1), medium dosage group (500 μg·kg–1)

and high dosage group (5 000 μg·kg–1), and the soil samples were collected on 1, 7, 14 and 50 days respectively

after SM2 application. Biolog technology and phospholipid fatty acid (PLFA) labelling were used to compare 
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and analyze the capacities of carbon source utilization, and the structural and functional diversities of soil

microbial communities in different treatments.【Result】The application of SM2 improved the overall carbon

source utilization capacity of soil microbial community. After applying SM2 for 50 days, the utilization

capacities of medium and high dodage groups to all carbon sources except esters were significantly stronger than

those of the control group. The capacities of low dodage group utilizing all carbon sources after applying SM2

for 7 days were obviously enhanced. The applications of medium and high SM2 dosages might affect the

propagation and quantity distribution of some dominant flora in soil community. With the extension of SM2

application time, the responses of soil microbial community to SM2 at different dosages was different. The

quantity changes of Gram-positive bacterium, Gram-negative bacterium and fungi were significant, while the

change of actinomycetes number was not obvious.【Conclusion】The application of SM2 will affect the

structural and functional diversities of soil microbial communities for a long time. The farm should dispose

animal excrements in time to eliminate antibiotic residues, and reduce the ecological damages to soil

environment.

Key words:  sulfadimidine; Biolog technology; phospholipid fatty acid labelling; soi microorganism; community

diversity; carbon source utilization
  

土壤微生物是土壤的重要组成成分，可以作为

土壤环境变化的预警指标 [1]，反映土壤质量变化。

传统的微生物分离培养法常用于土壤优势菌群的

可培养性探究，但由于培养基与真实土壤环境存在

差异，培养出的微生物仅占土壤环境中的 1%[2]。因

此，客观评价土壤活体微生物群落多样性的探究成

为了研究热点。

Biolog 技术作为一种有效的工具，可评估微生

物群落对 31 种选择性碳源利用能力的多样性变

化，方便快速地从宏观上判断复杂的土壤环境的特

点。磷脂脂肪酸 (Phospholipid fatty acid，PLFA) 是
活体细胞膜上的特定标记物，细胞死亡后迅速降解消

失，可依此检测复杂环境中活体微生物的存在[2-3]。

PLFA标记法具有快速、灵敏和应用范围广等特点[4]。

磺胺二甲嘧啶 (Sulfadimidine，SM2) 是畜禽养

殖场广泛使用的一种磺胺类兽用抗生素，常用于畜

禽疾病治疗与预防。抗生素在动物体内不能完全代

谢，常伴随动物粪便进入周围土壤、底泥、表层水或

地下水等环境中，对生态环境造成严重威胁[5-7]。SM2

在土壤中的残留量在 pg·g–1~ng·g–1 之间，由于多种粪

便样品中频繁检测到 SM2，导致土壤中 SM2 残留量

高达 μg·g–1[5]。土壤中残留的抗生素会对土壤微生

物群落结构产生显著影响，随时间延长，土壤微生

物会对抗生素表现出抗性[8]，据报道 SM2 与土霉素

结合会显著影响微生物群落功能多样性[9]。

长期接触畜禽粪便的土壤很容易受到抗生素

的污染，目前养殖场附近土壤中已相继检测到多种

抗生素残留[10-11]。有关抗生素残留影响土壤微生物

群落结构与功能多样性的研究较多[12]，多采用分子

生物学技术分析，不能区分活体微生物的变化。本

研究采集长期未施用粪肥和任何药物的菜地土壤

以及未接触任何抗生素的农户猪舍内的猪粪为试

验材料，选取养殖场附近检出率较高的 SM2 作为抗

生素胁迫因子，构建室内土壤–粪便模型，采用 Biolog
技术和 PLFA标记法分析土壤活体微生物群落结构

和功能变化，探究 SM2 随粪便施用后对土壤环境的

影响，为合理进行养殖场周围土壤环境质量评估和

土地施肥管理提供一定参考依据。

1   材料与方法

1.1    材料

试验于 2016 年 11 月至 2017 年 1 月在华南农

业大学兽医学院进行，土壤采集于华南农业大学农

学院试验基地，孵育 2个月以去除所有抗生素污染。

粪便采集于广西壮族自治区恭城县一未施用任何

抗生素的农户猪舍，经高效液相色谱仪未检测到

SM2。采集的土壤风干磨碎后过 100目筛用于背景

理化性质检测。

SM2 购自大连美仑生物公司，纯度 (w)≥99%；

内标十九酸甲酯购自美国 Sigma-Aldrich 公司；

Biolog®ECO 微平板购自美国 Biolog 公司；SPE 硅

胶柱购自德国 CNW 公司；其余有机试剂购自广州

华奇盛生物科技有限公司。

1.2    背景理化性质检测

pH 用电位法测定：m (土 ) ∶m (水 ) = 1 ∶ 2 . 5，
100 r·min–1 震荡 10 min，澄清后测定；总氮含量用
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TOC分析仪测定；有机质含量采用重铬酸钾容量法

测定：以重铬酸钾–硫酸溶液作为消煮液，结果判定

时加入邻啡罗啉指示剂，用硫酸亚铁溶液滴定；总

磷含量采用氢氧化钠熔融–钼锑抗比色法测量，经

分光光度计于 700 nm波长处比色得到[13]。经检测，

供试土壤 pH 5.77，总氮、有机质和总磷含量 (w) 分
别为 0.66、18.2和 0.27 g·kg–1。
1.3    试验设计及样品采集

试验设 4 个处理：对照组为 4 kg 土壤+20 g 猪

粪，低剂量组为 4 kg 土壤+20 g 猪粪+5 μg·kg–1

SM2，中剂量组为 4 kg 土壤+20 g 猪粪+500 μg·kg–1

SM2，高剂量组为 4 kg土壤+20 g猪粪+5 000 μg·kg–1

SM2，各设 3次重复。

土壤样品于 2016年 11月 19日—2017年 1月
19 日分点采集，分别于施入猪粪和 SM2 后的 1、7、
14 和 50 d 采集，模型构建期间通过称重法使土壤

含水量保持最大持水量的 60%，室内温度的变化范

围为 7~25 ℃。采集到的 3 个平行样品充分混匀后

分成 2份，各 200 g，1份于 4 ℃ 冰箱冷藏，1个星期

内完成 Biolog检测；另 1份经冻干机冻干后于–20 ℃
冰箱避光保存，用于 PLFA检测。

1.4    Biolog 检测

将 8.5 g·L–1 的生理盐水 90 mL 加入含 10 g 混

匀土样的锥形瓶中，置于摇床上于 210 r·min–1、25 ℃
条件下震荡 30 min，再用生理盐水倍比稀释 1 000
倍，加入到含有 31 种碳源的 Biolog® ECO(GENⅢ，

美国)微平板中，每孔 150 μL，28 ℃条件下培养 240 h，
每天通过酶标仪 (Thermo，美国) 读取光密度 (D)
值，作为碳源利用能力变化的判断依据。平均颜色

变化率 (Average well color development，AWCD)是
反映土壤微生物活性，即单一碳源利用能力的一个

重要指标。AWCD的计算公式如下：

AWCD =
∑

(Ci−R)/31, (1)

式中，C i 为每个样品孔的 D 值，R 为控制孔的

D 值。

(D′)

取培养 96 h的 ECO板整体 D 值进行多样性分

析，采用的多样性指数有 Simpson 物种优势度指数

、Shannon 物种丰富度指数 (H) 和 Mclntosh 物

种均匀度指数 (U)[14]，计算公式如下：

D′ = 1−
∑

P2
i , (2)

H =
∑

Pi (lnPi) , (3)

U =
√∑

n2
i , (4)

式中，P i 为单一碳源在 96 孔板上的相对 D 值，

Pi = (Ci−R)
/∑

(Ci−R)

ni =Ci−R

；n i 为各样品孔相对于控制

孔的 D 值， 。

1.5    PLFA 检测

土壤样品的 PLFA组成用气相色谱与质谱联用

仪 GC-MS QP2010 Plus(岛津，日本) 进行定性和定

量检测，参照 Chowdhury 等[15]的方法并有所改进，

具体如下：将 22.8 mL Bligh-Dyer 单相提取液 (柠
檬酸液、氯仿和甲醇体积比为 0.8∶1.0∶2.0) 分 2 次

加到冻干的 4 g 土壤中进行提取，氮吹后经 SPE 固

相萃取柱分离磷脂，将分离到的磷脂甲酯化，然后加

入内标十九酸甲酯，用正己烷定容至 200 μL，上
机检测。仪器检测采用 DB-5MS 石英毛细管柱

(30  m×0 .25  mm×0 .25  μm)，载气为 He，流量

0 . 8  mL·m in – 1。升温程序：50  ℃ 保持 1  m in；
12 ℃·min–1 升至 180 ℃，保持 2 min；6 ℃·min–1 升
至 220 ℃，保持2 min；15 ℃·min–1 升至 240 ℃，保持

1 min；15 ℃·min–1 升至 260 ℃，保持 15 min。不分

流进样，进样口温度 250 ℃，进样量 1 μL。质谱条

件：离子源温度 230 ℃，尾吹气为 N2，电喷雾离子源

扫描，扫描范围 50~500 N，每次扫描时间为 1 s，电
喷雾电压 70 eV。

PLFA 含量用脂肪酸甲酯的摩尔百分比表示。

一般脂肪酸的命名方式为 (a/i)X: YwZ(c/t)，X 为碳

原子数，Y 为双键数，Z 为双键所在的碳原子位置，

a、i 分别表示反式、异式支链脂肪酸，w 表示自甲基

端起双键的位置，c、t 分别表示顺式、反式脂肪酸，

脂肪酸含量测定以十九酸甲酯为内标，通过色谱峰

面积定量。同一样品中所有微生物 PLFA含量相加

作为该样品的 PLFA 总量，同一类型微生物 PLFA
含量相加用于估算该种微生物在土壤环境中的含量。

1.6    数据分析

采用 GraphPad Prism7 和 Origin Pro 2017C 对

数据进行处理和绘图，采用 SPSS 22.0 对数据进行

差异显著性检验，应用单变量双因素方差分析比较

培养时间、粪便和 SM2 施入时间和 SM2 剂量对土

壤微生物群落功能及结构多样性的影响，其余表格

用Microsoft Excel 2007制作。

2   结果与分析

2.1    土壤微生物群落对碳源利用能力的变化

不同处理的 AWCD 随 ECO 板培养时间的变

化如图 1所示，AWCD均随培养时间的延长逐渐增

加。对照组 AWCD 在整个培养期间基本处于最低

水平，中剂量组表现出明显优势，表明 SM2 施入后

土壤微生物群落的总体碳源利用能力增强。ECO板
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含有的 31种碳源基质通常分为 6大类，分别是碳水化

合物、醇类、胺类、酯类、氨基酸类和酸类[14]。各处理

组在不同采样时间对各类碳源利用能力 (AWCD)变
化的进一步分析如图 2所示。对照组在粪便施入 7 d
时，酯类利用能力增强，且至粪便施入 50 d 均表现

为酯类利用程度较高，比较粪便施入 1~50 d 的变

化，对照组除对碳水化合物利用能力有所降低外，对

其余碳源的利用能力均有不同程度的提高。低剂量

组在粪便和 SM2 施入 1 d 时，土壤微生物群落对各

类碳源的利用能力都强于对照组，但随施入时间的

延长增强效应逐渐减弱，可见，施入低剂量 SM2 可

以短期增强土壤微生物群落对各类碳源的利用率。

中剂量组土壤微生物对碳水化合物和酯类的利用

能力增强，对胺类的利用程度在整个培养期间变化

剧烈，比较粪便和 SM2 施入 1~50 d的变化，除醇类

的利用程度下降外，其余碳源的利用程度均有所提

升。高剂量组在粪便和 SM2 施入 7 d 时，土壤微生

物对各类碳源的利用能力均出现提升，特别是酯类

和氨基酸类，施入时间延长至 14 d 时，对各类碳源

的利用能力减弱，比较粪便和 SM2  施入 1~50 d
的变化，高剂量 SM2 的施入提升了土壤微生物群落

对各类碳源的利用能力。结合土壤微生物群落对总

体碳源利用能力的变化及不同碳源利用程度的结

果分析低剂量 SM2 的施入可短期 (7 d内)增强土壤

微生物对碳源的利用能力，增强效应随施入时间延

长而下降，中、高剂量 SM2 的施入增强了土壤微生

物对各类碳源的利用能力，中剂量组总体碳源利用

能力的增强幅度高于高剂量组。

2.2    土壤微生物群落功能多样性分析

各处理组土壤微生物群落在不同粪便和 SM2 施

入时间的多样性指数分析如图 3 所示。Simpson 物
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图 1    各处理组土壤微生物群落对碳源总体利用能力的变化

Fig. 1    The overall utilization capacity changes of soil microbial community to all carbon sources in each treatment group
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图 2    各处理组土壤微生物群落对各类碳源利用能力的变化

Fig. 2    The utilization capacity changes of soil microbial
community to each kind of carbon source in each
treatment group
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种优势度指数 (D)在整个试验期间变化不明显 (图 3a)，
中剂量组的物种优势度相对于其他处理组始终维

持较高水平，表明中剂量 SM2 的施入可能会促进土

壤中某些物种繁殖。由图 3b 中 Shannon 物种丰富

度指数 (H) 特点可知，随粪便和 SM2 施入时间延

长，对照组和各剂量组土壤微生物群落的物种丰富

度均有提高，但差异均不显著。由图 3c中 Mclntosh
物种均匀度指数 (U)的变化可知，粪便和 SM2 施入

1 d时，与对照组相比，高剂量组土壤微生物群落的

物种均匀度显著下降，低、中剂量组物种均匀度有

所提高，但差异不显著；施入 7 d时，高剂量组物种

均匀度有所回升，低、高剂量组均高于对照组，但差

异不显著，中剂量组显著高于对照组；高剂量组的

物种均匀度在第 14 天时低于对照组，但差异不显

著，第 50 天时显著高于对照组，中、低剂量组的物

种均匀度也出现不同程度的升高和降低的变化。总

之，随土壤中 SM2 施入剂量的改变，粪土模型中微

生物群落的功能多样性发生了不同程度的变化，

中、高剂量 SM2 的施入可能会影响土壤群落中某些

优势物种的繁殖和数量分配。

2.3    土壤微生物群落结构多样性分析

PLFA 作为活体细胞膜上的特定标记物，可反

映复杂微生物环境中的群落结构。本研究检测出

C12~C24共 24种 PLFA，包括 16种细菌 (4种革兰

阳性菌、12 种革兰阴性菌)PLFA、3 种真菌 PLFA、
2种放线菌 PLFA和 3种原生生物 PLFA(表 1)。各

处理组各种 PLFA 含量如图 4 所示，PLFA 含量变

化表现为革兰阴性菌>革兰阳性菌>真菌>放线菌，

各类型菌群的 PLFA 含量变化趋势与 PLFA 总量

相似。

双因素方差分析发现，中剂量组粪便和 SM2 施

入 1 d 时 PLFA 总量在 0.01<P<0.05 水平显著低于

施入 50 d 处理，施入 7 d 在 0.01<P<0.05 水平显著

高于施入 50 d，高剂量组施入 1和 14 d在 0.01<P<
0 .05 水平显著低于施入 50  d，表明中、高剂量

SM2 的施入对土壤微生物 PLFA总量影响较大。革

兰阳性菌中，对照组粪便施入 1 和 50 d 时的 PLFA
含量均在 0.000 1<P<0.001 水平显著低于施入 7 d
处理，中、高剂量组施入 7 d 时的 PLFA 含量均在

0.01<P<0.05 水平显著低于对照组，表明粪便和

 

对照组 低剂量组 中剂量组 高剂量组

0.996

0.995

0.994

0.993

0.992

0.991

0.990

0.989
1 7 14

t施入/d

50

S
im

p
so

n
 物

种
优
势
度
指
数

 (
D
′)

aA
aA

aA aA

aA

aA
aA

aA
aA

aA

aA

aA
aA

aA

aA

aA

a
1.6

1.5

1.4

1.3

1.2

1.1
1 7 14

t施入/d

50

S
h
an

n
o
n
 物

种
丰
富

度
指
数

 (
H

)

aA

aA

aA

aA
aA

aA

aA

aA

aA
aA

aA

aA
aA

aA
aA

aA

b

7

6

5

4

3

2

1

0
1 7 14

t施入/d

50

M
cl

n
to

sh
 物

种
均
匀
度
指
数

 (
U

)

aAB

aAB

aA

bB

bB
abB

abAabA

aA
aA

aA

bA

bBbC

abAaA

c

 
图中数据为 3 次重复测定的平均值±标准误；相同施入时间不同处理组的柱子上方凡是有一个相同小写字母者，表示处理间差异不显著 (P≥0.05，

Tukey HSD法)，相同处理组不同施入时间的柱子上方凡是有一个相同大写字母者，表示处理间差异不显著 (P≥0.05，Tukey HSD法)

图 3    各处理组土壤微生物群落多样性指数分析

Fig. 3    The soil microbial community diversity index analyses in each treatment group
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SM2 施入 7 d 时革兰阳性菌变化最剧烈，此时 SM2

对革兰阳性菌的抑制效应最强。革兰阴性菌中，各

处理组 PLFA 含量随粪便和 SM2 施入时间延长变

化复杂：施入 50 d 与施入 1 d相比，高剂量组 PLFA

含量在 0.01<P<0.05水平显著增加，低、中剂量组分

别在 0.001<P<0.01 和 P<0.000 1 水平显著增加，中

剂量组施入 7 d、14 d与施入 50 d 相比 PLFA 含量

分别在 P<0.000 1 和 0.000 1<P<0.001 水平差异显

著，高剂量组施入 14 d 与施入 50 d 相比 PLFA 含

量在 0.01<P<0.05 水平差异显著。真菌中，从施入

时间看，对照组施入 7 d 与施入 1 d 相比 PLFA 含

量在 P<0.000 1水平显著增加，低剂量组施入 1 d与
施入 7 d、14 d、50 d 相比分别在 0.000 1<P<0.001、
0.001<P<0.01 和 0.000 1<P<0.001 水平差异显著，

中剂量组施入 14 d 与施入 1 d 相比在 0.01<P<0.05
水平显著增加，施入 50 d与施入 1 d相比在 0.001<P<
0.01水平显著减少，高剂量组施入 7 d、14 d时均在

0.01<P<0.05水平显著高于施入 1 d和 50 d；从不同

处理方式看，施入 1 d 时，低剂量组在 0.01<P<
0.05 水平显著低于高剂量组，施入 7 d 时，对照组

在 0.001<P<0.01水平显著高于中剂量组，施入 50 d
时，对照组在 0.01<P<0.05 水平显著低于低剂量

组。结果表明，SM2 随粪便引入土壤后，各处理组真

菌 PLFA含量呈先升高后降低的变化趋势。相比低

剂量组，高剂量组在粪便和 SM2 施入 1 d 时在 0.01<
P<0.05 水平显著促进了真菌增殖，施入 50 d 时，低

 

表 1   用于估算微生物数量的磷脂脂肪酸标记

Table 1    The phospholipid fatty acid labeling used to
evaluate the microbial quantity

 

微生物类型 磷脂脂肪酸标记1） 文献

革兰阳性菌 12:0 3OH，i13:0 OH，
i14:0，i16:0

[16-18]

革兰阴性菌 14:00，a14:0，15:00，
16:00，17:0，18:00，
16:1w7c，16:1w9，
17:1w7，18:1w7c，
19:0w8c，cy19:0

[19-21]

真菌　　　　 18:1w9c，18:1w9t，
20:1w9c

[18, 22]

放线菌　　　 10Me17:0，10Me18:0 [16]

原生生物　　 22:0，23:0，24:0 [17]
　1）“i”和“a”分别表示异式和反式支链脂肪酸；“w”表示自

甲基端起双键的位置；“c”表示顺式脂肪酸；“cy”表示环状脂

肪酸；“t”表示反式脂肪酸；“10Me”表示1个甲基团在距分子

末端的第10个碳原子上
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“*”表示在 0.01<P<0.05 水平差异显著；“**”表示在 0.001<P<0.01 水平差异显著；“***”表示在 0.000 1<P<0.001 水平差异显著；“****”表示在

P<0.000 1 水平差异显著 (Tukey HSD 法)

图 4    各处理组土壤微生物群落的磷脂脂肪酸含量变化

Fig. 4    The changes of phospholipid fatty acid content in soil microbial community in each treatment group

  第 6 期 王　美，等：外源磺胺二甲嘧啶对施用粪肥的菜地土壤中微生物群落多样性的影响 29  

 

http://xuebao.scau.edu.cn
 



剂量组对真菌有更明显的促进作用。放线菌中，粪

便和 SM2 施入 1 d时，低剂量组比对照组在 0.01<P<
0.05 水平显著减少，总体表现为施入 1 d 时低剂量

组放线菌被明显抑制，其余剂量组也出现了放线菌

被抑制的现象，但抑制效应不明显。随施入时间延

长，SM2 对放线菌的抑制效应减弱。以上分析可见，

不同的环境具有特异的 PLFA 指纹图谱，即不同土

壤环境的优势菌群存在差异，因此 PLFA 标记可以

较为准确地指示土壤环境的变化。

3   讨论与结论

土壤中的可培养微生物仅有一小部分，与分子

生物学试验比较，传统的分离培养方法存在很多缺

点，如检查速度慢和准确性低等，本研究采用 Biolog
技术和 PLFA 标记相结合的方法，得到了土壤微生

物群落碳源利用能力、多样性指数和 PLFA 标记物

含量变化等群落功能与结构多样性信息，其操作简

便，可观察性强且准确度较高。抗生素在畜禽养殖

场的滥用会导致土壤环境发生较为严重的抗生素

残留，继而对土壤环境质量造成影响。研究表明当

SM2 在土壤中的残留量达到一定水平时，将显著影

响土壤微生物的多样性[23]。

Biolog技术在微生物群落功能多样性的研究中

应用最为广泛，土壤、水和白酒等的微生物群落结

构与功能多样性检测均有相关文献报道[24-25]。通过

土壤微生物对不同种类碳源利用能力的分析，可以

较为准确地判断菌群功能多样性。本研究发现，粪

便和 SM2 施入 50 d时，中、高剂量组对除酯类以外的

各类碳源的利用能力均强于对照组，这与 Liu 等[26]

研究结果相似。施入猪粪导致土壤菌群活性增强，

而随着土壤中随粪肥引入的药物剂量的升高以及

在土壤中残留时间的延长，再次强化了菌群活性，

引起菌群功能多样性变化。

由于微生物群落组成的不同，不宜用单一的某

种 PLFA 标记来代表细菌或真菌，可通过多种类型

的 PLFA标记以减少误差[27]。本研究选择不同类型

微生物的 PLFA 含量对土壤微生物群落进行定量。

PLFA 总量随粪便和 SM2 施入时间延长呈逐渐上

升趋势，这与张焕军等[28]研究结果相似。长期施肥

导致土壤微生物群落的 PLFA 总量升高，对照组与

SM2 处理组的 PLFA 总量在粪便和 SM2 施入 50 d
时均出现上升现象，这与 Hammesfahr 等[29]研究结

果有所不同，可能是其选用的磺胺类药物施加剂量

较高 (最低添加剂量为 10 μg·g–1)所致。有研究表明

施用有机肥会显著增加土壤中真菌和革兰阴性菌

数量[30]，相似地，本研究观察到在粪便施入 7 d 时，

对照组真菌数量均达到最大值，之后逐渐下降，可

能是由土壤中有机质被逐渐消耗导致。郭芸等[31]提

出休闲土壤在未施加任何肥料的条件下，土壤没有

外源有机物的输入同时不断消耗有机质，会导致土

壤中各类菌群微生物数量逐渐下降。放线菌在各个

处理中含量均最低，表明施肥对放线菌存在抑制效

应，这与裴雪霞等[30]结果相似，同时前人提出长期

施用肥料将促进细菌数量增长，放线菌数量降低，

对真菌数量影响不显著[28]。总之，药物伴随粪便在

土壤中残留时间及残留量的变化不同程度地改变

了土壤微生物的群落结构组成。

本文以 Biolog 检测和 PLFA 标记法探究了构

建的菜地土壤模型中添加不同剂量的 SM2 后，土壤

微生物群落对碳源的利用能力以及结构功能多样

性的变化，确定 SM2 随粪便施入土壤后将加强土壤

群落的总体碳源利用能力，不同剂量的 SM2 会对土

壤群落的功能多样性造成不同程度的影响。同时，

SM2 显著改变土壤中革兰阳性菌、革兰阴性菌以及

真菌群落的组成，对放线菌影响不大。SM2 在土壤

中残留时间的延长将造成土壤微生物群落的长期

不稳定性。
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