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高效苯系物降解菌群的筛选及其降解性能
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摘要： 从受污染的土壤中富集驯化获得苯系物降解菌群，探究其降解特性并优化降解条件。 以苯、甲
苯、乙苯和二甲苯作为碳源进行多周期驯化，通过高通量测序技术进行群落结构分析，采用气相色谱

法检测菌群对苯的降解性能，通过改变单一因素对降解条件进行优化。 驯化后的苯系物降解菌群以

假单胞菌属 （Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ） 为主，占比 ５６．０７％；混合菌群降解苯的最适条件是温度 ３０ ℃ 、ｐＨ ７、苯浓

度 ２００ ｍｇ ／ Ｌ，降解率在 ８０％以上；添加 Ｆｅ３＋、Ｍｎ２＋离子可强化苯的降解，０．５ ｍｇ ／ Ｌ 的 Ｍｎ２＋和 ２．０ ｍｇ ／ Ｌ
的 Ｆｅ３＋对苯的降解率分别达到 ９０．９７％和 ８６．６３％，比添加前提高 ８．５７％和 ４．２３％；菌群对苯的降解过

程符合一级动力学方程，菌群降解 ２００ ｍｇ ／ Ｌ 苯的半衰期仅为 １２．２７ ｈ。 该菌群对苯有较强的降解能

力，对苯系物污染场地的修复有一定的应用前景。
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　 　 苯系物（简称 ＢＴＥＸ）具有致癌、致畸和致突

变作用［１］，又有较强的挥发性，在工业应用和运

输过程中容易泄露并造成大气污染。 目前对

ＢＴＥＸ的治理技术主要包括物理法、化学法和生

物修复法。 与传统的物理法和化学法相比，生物

修复法由于生态友好、经济适用等优点被广泛应

用。 一般来说，尽管单一菌种在实验室条件下降

解效率较高，但在实际生物修复工程和复杂工业

环境中存活率低［２］，而接种混合菌群的生物系统

性能更加稳定，微生物之间的协同作用有利于多

种污染物的去除［３］。 Ｐｏｒｔｕｎｅ 等［４］研究了接种混

合菌群的生物系统去除苯乙烯的性能，发现在苯

乙烯负荷增大的情况下，生物反应器的运行性能

依然稳定。 马小丽等［５］研究表明混合菌系对低

浓度 ＢＴＥ降解较稳定。 Ｚｈａｎｇ等［６］使用单菌组合

处理甲苯，发现生物系统的启动时间短且抗冲击

负荷能力强。
混合培养物受到温度和 ｐＨ 等环境因素的影

响对苯系物的降解仍然存在周期较长、降解率不

高等问题。 已有研究表明引入微量元素可以作为

辅助因子参与含金属离子的酶的产生，从而增强

细菌的新陈代谢［７］，微量元素还可以通过改变细

胞外聚合物（ＥＰＳ）的化学组成和官能团，增加疏

水性 ＶＯＣｓ的吸收和微生物与液体之间的传质。
为了进一步丰富降解苯系物的微生物资源，

本研究采集某家具厂附近污染土壤，使用苯系物

中具有代表性的苯、甲苯、乙苯和二甲苯为碳源，
通过富集、驯化获得稳定高效的苯系物降解菌群，
使用高通量测序手段对混合菌群的群落结构进行

分析鉴定，探究其对苯的降解特性并进行动力学

分析，通过优化培养条件和外加金属离子来促进

菌群的生长和苯的降解，为生物强化以及原位修

复提供参考。

１　 材料与方法

１．１　 材料

１．１．１　 菌群来源

接种物取自福州某家具厂附近 ５ ～ ２０ ｃｍ 的

表层土（东经 １１９°１２′４．５１１″，北纬 ２６°２′１２．１４２″），
图 １ 为土壤取样点。 用 ０． ５ ｍｏｌ ／ Ｌ 的磷酸盐

（ＰＢＳ）缓冲液清洗 ３ ～ ５ 次，排掉上清液后，接种

至 ９０ ｍＬ牛肉膏蛋白胨培养基（ＬＢ）中，在 ３０ ℃、
１２０ ｒ ／ ｍｉｎ下振荡培养 ２４ ｈ，重复两个周期。

图 １　 土壤取样点和土壤样品

Ｆｉｇ．１　 Ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｏｉｎｔｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

１．１．２　 培养基和缓冲液

无机盐培养基（ｇ ／ Ｌ）：Ｋ２ＨＰＯ４ １．５５，ＮａＨ２ＰＯ４
０．８３，ＣａＣｌ２ ０．０８，ＮＨ４Ｃｌ １．３４，ＭｇＳＯ４ １．０５，将 ｐＨ
值调整到 ７． ０。 微量元素 （ ｍｇ ／ Ｌ）： ＥＤＴＡ ０． ５、
ＭｎＣｌ２·４Ｈ２Ｏ ０．０３、Ｈ３ＢＯ３ ０．３、ＣｏＣｌ２·６Ｈ２Ｏ ０．２、
ＣｕＣｌ２·２Ｈ２Ｏ ０．０１、ＮｉＣｌ２·６Ｈ２Ｏ ０．０２、Ｎａ２ＭｏＯ４·
２Ｈ２Ｏ ０．０３。 ＬＢ 培养基（ｇ ／ Ｌ）：牛肉膏 ５、蛋白胨

１０，ＮａＣｌ ５。 ＰＢＳ 缓冲液 （ ｇ ／ Ｌ）： ＫＨ２ＰＯ４ ０． ２４，
Ｎａ２ＨＰＯ４ １．４２，ＫＣｌ ０．２，ＮａＣｌ ８。
１．２　 方法

１．２．１　 菌群的驯化

在 １５０ ｍＬ 血清瓶（装有 ５０ ｍＬ 无机盐培养

基）中，接种富集的菌悬液，加入质量浓度相等的

ＢＴＥＸ，在 ３０ ℃、１２０ ｒ ／ ｍｉｎ 下培养，每隔 ２ ｄ 转入

新鲜的培养基中继续驯化，其中 ＢＴＥＸ 的总浓度

逐次增加，依次为 ５０、１００、２００、３００、４００、６００、８００
ｍｇ ／ Ｌ，每个周期检测培养体系中的 ＢＴＥＸ 残余量

和菌液的吸光度。 将驯化前和驯化末期的菌液送

至测试中心进行高通量测序分析。
１．２．２　 高通量测序

根据细菌 ＤＮＡ提取试剂盒上的提取步骤，从
驯化前后的混合菌液中分别提取总 ＤＮＡ，委托测

试中心进行微生物多样性分析。 其中，ＰＣＲ 扩增

区域为 １６Ｓ ｒＤＮＡ的 Ｖ３～ Ｖ４ 区，并以扩增产物为

模板进行 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ测序文库的制备，引物信

息为 ３３８Ｆ（５′ －ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ－ ３′）
和 ８０６Ｒ（５′－ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ－３′）。
ＰＣＲ反应体系（２５ μＬ）：５ μＬ的 ５×ｒｅａｃｔｉｏｎ ｂｕｆｆｅｒ，
５ μＬ的 ５×ＧＣ ｂｕｆｆｅｒ，２ μＬ的 ２．５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ｄＮＴＰｓ，
０．２５ μＬ 的 Ｑ５ ＤＮＡ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ，正反向引物（１０
μｍｏｌ ／ Ｌ）各 １ μＬ，２ μＬ 的 ＤＮＡ Ｔｅｍｐｌａｔｅ，ｄｄＨ２Ｏ
８．７５ μＬ。 ＰＣＲ反应条件为：９８ ℃预变性 ２ ｍｉｎ，
９８ ℃变性 １５ ｓ，５５ ℃退火 ３０ ｓ，７２ ℃延伸 ３０ ｓ，共
２５个循环，７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎ。

０５３
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１．２．３　 菌群降解苯的特性

在 １５０ ｍＬ血清瓶中进行批量实验，考察温度

（２０、２５、３０、３５、４０ ℃）、ｐＨ（４、５、６、７、８、９）和初始

浓度（５０、１００、２００、３００、４００、５００ ｍｇ ／ Ｌ）对菌群降

解苯的影响；考察外加金属离子 Ｆｅ３＋和 Ｍｎ２＋（质
量浓度为 ０．５、１．０、２．０、３．０、５．０ ｍｇ ／ Ｌ）对菌群降解

苯的强化作用。 在 １２０ ｒ ／ ｍｉｎ 下振荡培养 ３６ ｈ，
测定不同实验组中菌液的吸光度（ＯＤ６００）和苯的

剩余浓度，每组实验设置 ３组平行实验，下同。
１．２．４　 苯的降解动力学分析

在最适条件下进行苯的降解实验，每隔 ６ ｈ
取样残余的苯进行气相色谱分析，并测定对应菌

液的 ＯＤ６００值，以绘制降解动力学曲线。
１．２．５　 苯的降解率计算

降解率＝（苯初始量－苯最终量） ／苯初始量。
在血清瓶的气密性检测实验中，４８ ｈ 内苯的挥发

量不足 １％，因此挥发量忽略不计。
１．２．６　 分析方法

采用气相色谱测定苯系物的浓度，将待测样

品在常温下静置，待目标污染物在气液两相之间

浓度稳定后使用气密针进样，进样体积：１ ｍＬ。
分析条件：配备火焰离子化检测器 （ ＦＩＤ） 和

ＰＥＧ２０填充柱，检测条件：柱温 １３０ ℃，检测器温

度 １７０ ℃，进样口温度 １５０ ℃，载气 （Ｎ２ ）流量

２ ｍＬ ／ ｍｉｎ，空气流量 ３００ ｍＬ ／ ｍｉｎ，氢气流量 ３０
ｍＬ ／ ｍｉｎ，分流比 １０ ∶１。 菌液密度采用可见分光光

度法测定培养液在 ６００ ｎｍ下的吸光值（ＯＤ６００）。

２　 结果与分析

２．１　 群落结构分析

菌液测序结果如表 １ 所示，两种样品得到的

优质序列量分别为 ７５ ０４０ 和 ８８ ０９０，从测序深度

指数可以看出，测序结果几乎覆盖样品中所有能

检测到的序列（＞９９．９％）。 通过样品的 ＯＴＵ（ｏｐ⁃
ｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ）数量和 Ｃｈａｏ１ 指数来表

征物种的丰富度，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数来评价生物多样

性。 驯 化 前 样 品 的 ＯＴＵ 数 量、 Ｃｈａｏ１ 指 数、
Ｓｈａｎｎｏｎ指数分别为 ２８３、２８３．９７４ 和 ２．４８３，驯化

之后分别下降为 １４８、１４９．９５７ 和 １．３１２。 表明驯

化之后细菌的丰富度和生物多样性降低，这是由

于在驯化过程中始终以 ＢＴＥＸ 为碳源，ＢＴＥＸ 降

解菌大量繁殖成为优势菌，而不能适应 ＢＴＥＸ 环

境的细菌因碳源缺乏而被淘汰。

经过 ６个周期的驯化后，将驯化末期的菌液接

种至 ２００ ｍｇ ／ Ｌ ＢＴＥＸ混合体系中，混合菌群在 ２４ ｈ
可以对 ＢＴＥ降解率在 ９５％以上，表明混合菌群驯

化完成。 Ｈ１ 和 Ｈ２ 分别表示驯化前后的菌群在属

水平上的分布（图 ２），驯化之后假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄ⁃
ｏｍｏｎａｓ）、嗜麦芽窄食单胞菌属（Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ
ｍａｌｔｏｐｈｉｌｉａ）和苍白杆菌属（Ｏｃｈｒｏｂａｃｔｒｕｍ）的丰度

显著提高，分别占比 ５６．０７％、１０．３６％和１０．３％，说明

这几种菌属是苯系物降解的优势菌属。 Ｌｉ 等［８］研

究得出 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 对 ＢＴＥＸ有很好的适应和去除

能力，目前也有其他学者研究指出 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ．［９］、
Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ ｓｐ．［１０］、Ｋｌｅｂｓｉｅｌｌａ ｐｎｅｕｍｏｎｉａ［１１］和 Ｂｕｒｋ⁃
ｈｏｌｄｅｒｉａ ｓｐ．［１２］等均可以降解 ＢＴＥＸ。

表 １　 驯化前后的菌群多样性指数

Ｔａｂ．１　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｎｓｏｒｔｉａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｂｅｆｏｒｅ
ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｉｏｎ

样品

名

序列

数

ＯＴＵ
数量

Ｓｈａｎｎｏｎ
指数

Ｃｈａｏ１
指数

Ｇｏｏｄｓ＿
ｃｏｖｅｒａｇｅ

Ｈ１ ７５ ０４０ ２８３ ２．４８３ ２８３．９７４ ０．９９９ ９２８

Ｈ２ ８８ ０９０ １４８ １．３１２ １４９．９５７ ０．９９９ ８３３

　 　 注：Ｈ１ 和 Ｈ２ 分别为驯化前后的菌液

注：Ｈ１ 和 Ｈ２ 分别为驯化前后的菌液

图 ２　 菌群在属水平上的分布

Ｆｉｇ．２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｎｓｏｒｔｉａ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

２．２　 环境因子对菌群降解苯的影响

２．２．１　 温度

由图 ３可知，当温度从 ２０ ℃升至 ４０ ℃时，菌
群对苯的降解率呈先上升后下降的趋势，３０ ℃
时对苯的降解效果最佳，去除率为 ８１．３７％。 微生

１５３
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物的生长与降解率之间呈现正相关关系［１３］，温度

较低细菌代谢缓慢，而过高的温度会使蛋白质变

性导致酶的催化活性降低甚至失活。 因此温度低

于 ３０ ℃或高于 ３５ ℃时，细菌的生长受到抑制，降
解率也随之降低。 张磊等［１４］使用混合菌群分别

在 １５、２８、３７ ℃下测定苯系物的降解，２８ ℃下有

最佳的降解效率，和本研究的实验结果相似。

图 ３　 温度对混合菌群生长和苯降解率的影响

Ｆｉｇ．３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｎｓｏｒｔｉａ
ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｂｅｎｚｅｎｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ

２．２．２　 ｐＨ值

外界环境的 ｐＨ会改变细胞膜电荷和通透性，
从而影响营养物质的吸收，降低菌株对污染物的降

解效率［１５］。 由图 ４可知，ｐＨ对菌群降解苯的影响

较大，酸性条件下（ｐＨ≤５），混合菌群的生长量和

对苯的降解率明显偏低，对应降解率为 １４．３５％
（ＯＤ６００为 ０．１８）、２７．５５％ （ＯＤ６００为０．２５）；当 ｐＨ为 ７
时，苯的降解率最高，达 ８３．５１％（ＯＤ６００为 ０．７０）；随
着 ｐＨ值进一步提高，菌体的生长量逐渐降低，苯
降解效率也随之降低。 Ｐａｒｄｅｅｐ 等［１６］研究表明 ｐＨ
值在 ４．０～７．５的甲苯的降解率随着 ｐＨ值的升高而

升高，表明具有降解苯系物能力的菌群在中性环境

中降解性能最佳。
２．２．３　 初始浓度

碳源对微生物生长代谢的作用是为其提供细

胞的碳架，微生物通过一系列生理生化作用将有

机污染物转化为自身的营养物质，从而去除污染

物质［１７－１８］。 将混合菌群接种于苯作为单一碳源

的培养基中，苯的浓度设定为 ５０～５００ ｍｇ ／ Ｌ，３６ ｈ
后测定苯的剩余浓度和菌液的吸光度，如图 ５ 所

示。 菌群可以在 ５０ ～ ５００ ｍｇ ／ Ｌ 的浓度范围内降

解苯，当苯的浓度低于 ２００ ｍｇ ／ Ｌ，混合菌群可以

在 １８ ｈ 内降解 ９５％ 以上的苯；当苯浓度为

图 ４　 初始 ｐＨ 对混合菌群生长和苯降解的影响

Ｆｉｇ．４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｉｎｉｔｉａｌ ｐＨ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｎｓｏｒｔｉａ ｇｒｏｗｔｈ
ａｎｄ ｂｅｎｚｅｎｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ

２００ ｍｇ ／ Ｌ时，碳源充足并且苯的毒性抑制作用较

弱，混合菌群的生长量达到最大 （ ＯＤ６００ 值是

０．７０７），３６ ｈ对苯的去除率达到 ８２．４％；苯浓度进一

步升高，对微生物表现出明显的生长抑制，生长量

显著下降。 Ｐａｄｈｉ 等［１９］探究本土混合培养物对苯

的降解，３６ ｈ对 ２００ ｍｇ ／ Ｌ的苯降解率在 ７５％以下。
Ｒａｖｉ等［２０］使用混合培养物在间歇实验中对甲苯进

行生物降解，抑制浓度是 １００ ｍｇ ／ Ｌ，该浓度下甲苯

的最高去除率为 ８４％。 由于微生物类型和实验条

件不同，抑制浓度和降解曲线会有所不同。

图 ５　 初始浓度对菌群生长和苯降解的影响

Ｆｉｇ．５　 Ｉｍｐａｃｔｓ ｏｆ ｉｎｉｔｉａｌ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｎｓｏｒｔｉａ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｂｅｎｚｅｎｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ

２．２．４　 金属离子

图 ６（ａ）和图 ６（ｂ）显示了在最适生长的条件

下（苯浓度 ２００ ｍｇ ／ Ｌ、温度 ３０ ℃、ｐＨ ７），混合菌

群在不同 Ｆｅ３＋和 Ｍｎ２＋浓度下的生长情况和苯的

去除效果。 Ｆｅ３＋、Ｍｎ２＋是微生物生长所必需的微

量元素，Ｆｅ３＋可以参与电子转移的含铁酶同化并

增强其活性，从而建立一个坚固的生物膜基质；

２５３
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Ｍｎ２＋可以作为辅助因子参与含金属离子酶的产生

来增强细菌的新陈代谢，从而增强微生物的生长

与活性［２１］。 间歇实验表明 Ｆｅ３＋和 Ｍｎ２＋可以促进

混合菌群的生长，当 Ｍｎ２＋、Ｆｅ３＋浓度分别为 ０． ５
ｍｇ ／ Ｌ和 ２．０ ｍｇ ／ Ｌ 时，对微生物生长的促进作用

最大，与其他试验组相比，微生物达到最高的

ＯＤ６００值 （０．７４１ 和 ０．７２９），并且对苯的去除率也

最高，分别为 ９０．９７％和 ８６．６３％。 当 Ｍｎ２＋浓度大

于 ０．５ ｍｇ ／ Ｌ、Ｆｅ３＋大于 ２．０ ｍｇ ／ Ｌ时，其对微生物生

长的促进作用减弱并且出现了生长抑制，这可能

是因为金属离子毒性过高导致对微生物生命活动

起着重要作用的蛋白质变性，从而降低了微生物

的活性。 Ｌｉｕ 等［２２］在批量实验中评估了 Ｆｅ３＋和
Ｚｎ２＋对微生物生长的影响，结果表明 ３．０ ｍｇ ／ Ｌ 的

Ｆｅ３＋和 ２．０ ｍｇ ／ Ｌ的 Ｚｎ２＋对微生物生长的促进作用

最高。

图 ６　 Ｆｅ３＋、Ｍｎ２＋对混合菌群生长的影响及

对苯降解率的影响

Ｆｉｇ．６　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ Ｆｅ３＋ ａｎｄ Ｍｎ２＋ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｎｓｏｒｔｉａ ａｎｄ ｄｅｇｒａｔｉｏｎ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｏｆ ｂｅｎｚｅｎｅ

２．３　 菌群降解苯的动力学分析

在最适条件下对 ２００ ｍｇ ／ Ｌ的苯进行降解，由
图 ７（ａ）可知，菌液的生长量与其降解能力呈正相

关，０～６ ｈ为迟滞期；６ ｈ后进入对数期，细菌大量

繁殖，苯浓度迅速降低，在 ２４ ｈ 后趋于稳定；３６ ｈ
时 ＯＤ６００值达到 ０．７２１，对苯的降解率达到９０．７％，
平均降解速率为 ５．０３ ｍｇ ／ Ｌ。

Ｓｔｒｅｅｓｅ等［２３］发现当污染物在液相中水溶性

较低时，生物降解过程为扩散控制，反应速率为一

级反应。 实验测得的苯的降解数据使用一级动力

学拟合，方程如下：
ｌｎＣ ｔ ／ Ｃ０ ＝ －ｋｔ （１）

式中，Ｃ ｔ 是苯在 ｔ 时的浓度，ｍｇ ／ Ｌ；Ｃ０ 是苯初始浓

度，ｍｇ ／ Ｌ；ｋ 是一级动力学降解常数，ｈ－１；ｔ 是反应

时间，ｈ。 动力学拟合曲线如图 ７（ｂ）所示，动力学

方程为 ｙ＝ －０．０７２ｘ＋０．１９，Ｒ２ ＝ ０．９５３，拟合良好，表
明菌群对苯的降解符合一级动力学模型，由方

程可得该菌群降解 ２００ ｍｇ ／ Ｌ 苯的半衰期仅为

１２．２７ ｈ，初步表明该菌群可较好地利用苯作为单

一碳源进行生长代谢。

图 ７　 苯的降解曲线和动力学曲线

Ｆｉｇ．７　 Ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ａｎｄ ｋｉｎｅｔｉｃ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｂｅｎｚｅｎｅ

３５３
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３　 结论

１）从家具厂附近的苯系物污染土壤中通过

富集驯化获得苯系物高效降解菌群，菌群中优势

菌主要有 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｓｐ．、Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ ｍａｌ⁃
ｔｏｐｈｉｌｉａ ｓｐ．、Ｏｃｈｒｏｂａｃｔｒｕｍ ｓｐ．等菌属。

２）菌群可以耐受高浓度的苯，苯浓度为５０～
５００ ｍｇ ／ Ｌ时均可以实现对苯的降解。 在最适条件

下（温度 ３０ ℃、ｐＨ ７、外加 ０．５ ｍｇ ／ Ｌ的Ｍｎ２＋），菌群

在 ３６ ｈ 对 ２００ ｍｇ ／ Ｌ 苯的降解率可以达到 ８０％
以上。

３）添加 Ｆｅ３＋、Ｍｎ２＋这两种金属离子可以提高

菌群对苯的降解效率，特别是在 ０．５ ｍｇ ／ Ｌ的 Ｍｎ２＋

下，苯的降解率可以达到 ９０．９７％。
４） 菌群对 ２００ ｍｇ ／ Ｌ苯的降解过程符合一级

动力学，半衰期为 １２．２７ ｈ。 综上，菌群具有苯系

物污染场地修复的潜力。
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第 ４期 张迪迪，等：高效苯系物降解菌群的筛选及其降解性能
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范围延伸至桩身中部和后排桩桩周，桩土一起失

稳发生倾覆破坏。 表明随抗滑桩间、排距的增加，
坡体深层滑动面剪出口会逐渐下移，滑动面由坡

面圆逐渐变化为坡脚圆。

４　 结论

１）抗滑桩边坡土体破坏模式为坡面剪切，
滑动面呈坡面圆，整个滑移过程可分为稳定、匀
速和加速变形阶段。 随着抗滑桩间、排距的减

小，边坡极限荷载有所增加，桩间距 ３ｂ、排距 ４ｂ
时，不仅边坡峰值承载力最大，而且桩顶水平位

移量最小。

２）抗滑桩边坡的滑动面数量和深度会随桩

间、排距的变化而变化，间、排距较小时（３ｂ），会
在桩顶浅层和桩身深部区域出现两个圆弧滑动

面，间、排距逐渐增大后（４ｂ 和 ５ｂ），深部滑动面

的剪出口逐渐向坡脚处移动。 对于土体强度不高

的边坡工程，可适当增加桩的间、排距来避免二次

滑动面的产生。
３）抗滑桩间、排距是影响边坡承载能力的重

要因素，对于关键性的边坡防护工程而言，建议方

形抗滑桩的间距与排距不应分别超出桩截面边长

的 ３ 倍和 ４ 倍。 然而，在边坡承载力要求相对较

低的工程中，为降低施工成本，可以考虑适度地增

大桩间距与桩排距。
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