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磷脂脂肪酸法在土壤微生物群落分析中的应用 
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摘  要：土壤微生物群落的组成一直是土壤学、微生物学和生态学研究的热点问题。我国在这

方面的研究处于国际前列，越来越多的研究成果在国际重要刊物上发表。而磷脂脂肪酸(PLFA)
法在土壤微生物群落分析中占有举足轻重的地位，国内外学者都热衷于使用该方法。但是 PLFA
法的使用仍存在一些不足的地方，需要研究学者们慎重使用。本文综述了国际上相关研究，概

述了 PLFA 方法使用的发展历史，应用及挑战。总结了使用和数据解读时需要注意的问题，整

理了 PLFA 法相关的生物标记以及与新方法结合的设想，方便以后研究的开展。 
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Abstract: Soil microbial community composition was the hot issue of soil science, microbiology and 
ecology. This research conducted in China was in the international forefront and more and more 
relevant research has been published in high influential international journals. The phospholipid fatty 
acid (PLFA) method plays a significant role in the analysis of soil microbial communities, both 
domestic and foreign. But it also has some shortages, which should arouse the concern of research 
scholars. This paper reviewed the related research focusing on the development history and the 
application of PLFA method. This review highlights the caution when using and interpreting PLFA 
data, summarizes the PLFA biomarker and provides some suggestions towards the combination with 
the new approach in order to facilitate future studies. 
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土壤中微生物的数量和种类都十分丰富，主要

包括细菌、放线菌、真菌、藻类和原生动物等。土

壤微生物是土壤有机质中最活跃的生命体。虽然微

生物量碳只占总有机碳很小的一部分，但是土壤微

生物群落在全球碳氮循环中起关键作用，它们负责

有机质分解，控制氮的吸收和释放[1]。土壤微生物

在土壤生物活性、土壤结构的形成、有机质周转、

营养循环、土壤可持续发展过程中都起到重要作

用，土壤微生物的组成和含量都被看成是指示土壤

质量的重要指标[2-3]。Bardgett 等(2014)指出巨大的
地下微生物群落多样性显著影响了地上生物多样

性和陆地生态系统功能，同时指出，地下微生物群

落的分布以及与之相关的陆地生态系统功能的研

究不断增加[4]。中国科学家在土壤微生物的研究中

扮演重要的角色，中国科学院启动的“土壤-微生物
系统功能及其调控”的战略性先导科技专项进一步

推动了我国土壤微生物方面的研究。在草原、森林、

农田多种生态系统都开展了相关研究[5-8]。Chen 等
(2014)研究了蒙古高原草地的土壤微生物群落和线

虫的区域格局[8]。Xu等(2015)研究表明中国西南地
区亚高山冷杉森林的土壤细菌随增温而增加，土壤

真菌随增温而减小[6]。Yuan 等(2015)报道了稻田演
变为蔬菜田的土壤微生物群落响应[7]。特别是，我

国在农田系统中施肥实验对于土壤微生物群落影

响开展了广泛的研究，处于国际前列[9-11]。我们课

题组则在森林草地生态系统做了相关的研究。例

如，Zhang 等(2015)观测了我国北方温带生态系统
的微生物季节过程，对比了冬季与夏季土壤微生物

群落，发现冬季的真菌/细菌比和革兰氏阴性/阳性
细菌比要高于夏季[12]。Du等(2014)在樟子松人工林
的施肥实验中发现土壤真菌和细菌对于氮添加无

显著影响[13]，Zeng 等(2015)则发现磷添加和结合
磷的氮添加对于微生物真菌细菌比有显著的促进

作用[14]。 
以上这些土壤微生物群落的研究，都使用了磷

脂脂肪酸(PLFA)法，可见 PLFA法在土壤微生物群
落分析中占有重要的地位。PLFA 法已经发展了近

四十年，成为土壤微生物生态学研究的经典方法，

但是随着方法的广泛使用也出现了一些问题。本文

从实际数据处理应用的角度出发，探讨了可能遇到

的问题。通过大量的文献整理，梳理了生物表征择

取的关键问题。我们通过综述目前的研究，进一步

分析 PLFA法在当前土壤微生物群落研究中所处的
地位，以及它在使用中需注意哪些问题，并希望这

篇文章的一些结论能方便以后相关学者使用 PLFA
法分析土壤微生物群落的组成。 

1  PLFA 法简介 

1.1  PLFA 法发展历史 
PLFA是活体微生物细胞膜的重要组分，不同类

群的微生物能通过不同的生化途径合成不同的

PLFA，其中部分 PLFA可以作为分析微生物量和微
生物群落结构等变化的生物标记[15-16]。PLFA法就是
通过分析这种微生物细胞结构的稳定组分的种类

及组成比例来鉴别土壤微生物结构多样性。这个方

法在 20 世纪 60 年代就被提出，在 70 年代末被引
入土壤微生物的研究中，所以 PLFA法分析土壤微
生物的应用，至少已经有近四十年的历史。  

White 等(1979)最早在海洋与河口沉积物的微
生物群落研究中应用了 PLFA法[17]，这开启了 PLFA
法在土壤微生物应用的时代。但最初这个方法备受

争议，到 90 年代才开始慢慢被大家接受和使用。
利用 ISI科学网检索 Soil和 PLFA的研究结果，可
以看出，1990–1994 年只有 3 篇文章，但是随后每
年都不断增加。Federle等(1990)使用 PLFA 方法研
究了土壤剖面方向的微生物量、活力和群落组   
成[18]。Frostegård等(2011)指出随着早期相关论述的
发表，PLFA 法也越来越被关注[19]。由于 PLFA 表
征土壤微生物群落方面的优势，被越来越多人认可

和使用。从图 1可以看出全世界范围，每年同时
涉及到 Soil 和 PLFA 两个关键字的文章不断增
加。从图 1 中还可以看出 2005 年之前增长较为
缓慢，而 2005 年后增长有明显加速。这说明该
方法，近十年较之前有进一步发展，得到更多研

究者的认可。 
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图 1  每年文章发表情况 
Figure 1  Published items in each years  
注：在 ISI Web-of-Science网站上使用“PLFA and Soil”收索得到
相关的发表文章数目(2016-01-01)；收索结果总共 1 630条记录. 
Note: Publications found when searching ISI Web-of-Science for 
“PLFA and Soil” 2016-01-01; totally there were 1 630 hits. 

  
王曙光等(2004)[15]把 PLFA 法介绍引入国内后，中
国学者在使用该方法的角色发生了明显变化。根据

Scopus 分析的结果，在 2004 年之前中国学者在国
际刊物上发表的关于 Soil和 PLFA的文章仅 4篇，
占全世界的 1/60，而 2005−2015年共发表 295篇，
占全世界的 1/4，并且成为应用该方法最多的国家。
由于 2005 年这个时间节点与图中加速的时间点切
合，中国学者的加入可能是 2005 年之后相关文章

增长速度加快的原因之一。这也说明，中国学者对

进一步推动该方法的发展扮演了重要的角色。但随

着方法的使用也出现了一些问题，在 2010 年前后
出现使用相对减少的趋势。2011年 Frostegård等应
Soil Biology & Biochemistry杂志特刊主编 Richard 
Burns 的邀请，讨论发表了一篇 PLFA 法的使用和
滥用的综述，说明了 PLFA法使用和解读时存在的
一些问题[19]。但是由于 PLFA法的便捷和有效，依
然还有很多人在使用这一方法。特别最近三年，可

以看出这类文章的数目更是高达每年 150篇以上。 

1.2  PLFA 法的优势与不足 
PLFA 方法之所以被这么多人使用，是因为它

有以下几个优点(表 1)：(1) 能够快速的解读出微生
物群落组成是否受到环境变化的影响；(2) 相对于
其他方法，能够更敏感地响应微生物群落的变化；

(3) 方法已经相对完善和成熟，成本相对较低；  
(4) 相对于其他方法，能够提供更多微生物表型和
活力等生态学层面的信息；(5) 适合微生物群落的
总体分析，而不是专一的微生物物种研究。 
但是它仍存在一些不足和问题(表 1)：(1) 目前

已有多位学者认为在用这种方法解读微生物群落

时一定要十分小心，因为微生物群落分类与 PLFA
并不是一一对应的[19]；(2) 目前很多作为生物表征 

 
表 1  PLFA 法的优势与不足 

Table 1  Strengths and weaknesses of phospholipid fatty acids analysis method 
比较项目 

Comparative items 
PLFA法 

PLFA method 
DNA测序法 

DNA sequencing method 
读取土壤微生物群落环境响应的速度 
Environmental response speed of soil 
microbial communities 

较快 较费时 

成本 Cost 较低 趋于减少 

信息种类 Types of information 更多在微生物表型、活力等生态学层面

的信息 
丰富的基因层面信息 

分析层面 Analysis level 更多是微生物群落的总体分析 专一的微生物物种分析 

分析对象 Analysis object 土壤微生物有生命个体 土壤微生物所有个体(包括休眠或死亡的个体) 

表征数据库 Biomarkers database 仍有一些特征脂肪酸未搞清楚，总体种

类较少，数据量相对较小 
仍有较多未识别的土壤微生物物种基因，基因数

据库正在不断完善，总体种类庞大，数据量巨大

表征 Biomarkers 部分生物表征并不能与土壤微生物一

一对应，需慎重选择 
表征择取精确到物种，但是仍存在一定误差 
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的 PLFA是在纯培养实验中发现和研究得出的，而

多数是应用于原位的研究中，有研究表明在复杂的

自然原位土壤系统，PLFA 种类和生物表征的对应

关系比纯培养要更加复杂，一些 PLFAs往往同时被

多种微生物表达[20]；(3) 目前仍然有未搞清的具有

微生物特征的脂肪酸，这一定程度上会造成结果的

不全面性[21]；(4) 该方法主要是通过特征脂肪酸表

征微生物群落结构，因此标记上的变动会很大程度

影响解读的结果；(5) 目前大部分文章都是在相互

引用，而不是从最原始的文章进行分析，而且发

现不少文章在使用生物表征选择的时候并不是统

一的，不同标准的使用难免会让结果产生较大的

偏差。 

2  PLFA 法的应用 

2.1  方法应用 
PLFA方法在土壤微生物量、微生物群落表征、

土壤微生物生理状态和代谢活动等方面都有广泛

的应用[20]。在土壤微生物量的应用，相较于氯仿熏

蒸和基质诱导呼吸等方法，PLFA 法更偏重反映有

活力的微生物量，而不仅仅是微生物量碳。但转换

因子的选择经常不统一，导致结果差异较大。饱和

与不饱和脂肪酸比(S/M)、反式顺式比(Trans/Cis)、

含环丙基脂肪酸与含前体单不饱和脂肪酸比

(Cy/Pre)和聚羟基丁酸与总脂肪酸比(Ph/T)都是在

土壤微生物生理状态和代谢活动方面应用的常用

指标。PLFA法经常被用来分析微生物群落结构组

成，分析细菌、真菌以及真菌/细菌比等。其中，

生物表征的选择显著影响着分析的结果，在应用

中需重点关注。 

2.2  生物表征 
总体来说，现在大部分文章仍使用不同 PLFA

种类作为不同的生物表征，并分析特定类群的微生

物群落特征。我们收集了一些代表性文献，主要包

括一些原始但经典的应用 PLFA法来表征微生物群
落的文献，以及一些最新的相关研究。总结了这些

文献是如何使用 PLFA 的生物表征，并以 PLFA的

结构进行归类整理(表 2)。表 2 中整理了 146 种
PLFA，其中只有 18种同时表征多个微生物群落，
而且有 4个是同时表征革兰氏阴性和厌氧菌，这个
是分类方法选择不同，不认为是表征不同的微生物

群落。所以 146 个 PLFA 种类中只有 14 个即     
1/10左右的概率是同时表征多个类群的微生物。有
研究在选择 PLFA生物标记的时候，会把有矛盾的
PLFA 排除在结果分析之外[22]。还有一些特殊的

PLFA 种类需要在使用中得到关注，例如 18:1ω9c
和 18:2ω9,12 同时产生时候，可以认为 18:1ω9c 是
真菌的微生物标记[19]；但是如果只是单独产生的

18:1ω9c可能是革兰氏阴性细菌[23]和 II型甲烷氧化
菌[24]等其他的微生物标记。 
可以发现一些脂肪酸表征在不同研究中表征

的微生物不同，这会造成脂肪酸生物标记与微生物

对应关系的混乱。为了减少这种混乱的发生，一方

面就 PLFA方法本身，目前国际上最新的观点是，
避免选择不明确的脂肪酸(包括未找到表征的和可
能同时表征不同微生物的)，而一些已经有相对明确
使用条件的，需符合条件才能选择(如 18:1ω9c)[22]。

另一方面会结合高通量测序技术进行修正补充[25-26]。

因此，我们可以看出在 PLFA表征的选择上需特别
小心，不仅需要尽可能去找全这些标记 PLFA，而
且还要慎重解读。文章对于生物表征的较全面梳

理，将有助于今后的 PLFA方法使用，减少这种混
乱的发生。 

2.3  比率的使用 
PLFA 比率的应用仍然是目前很多研究所使用

的，我们整理了 6种常见的不同 PLFA比值以及它
们表征的生态学信息(表 3)。这些比率经常被作为微
生物群落变化的重要指示，表征微生物对环境变化

的响应和生理胁迫等生态学信息。但是由于这些表

征受到微生物细胞膜的干扰，使用上仍然还有局

限。一方面，磷脂脂肪酸是细胞膜主要成分，微生

物细胞膜在遇到环境变化时会发生响应，一定程度

上影响 PLFAs比率。另一方面，不同胁迫条件下土
壤微生物群落组成发生变化。目前仍很难区分 
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表 2  磷脂脂肪酸的生物表征 
Table 2  Phospholipid fatty acids used as biomarkers 

磷脂脂肪酸种类 
PLFA 

生物标记 
Biomarkers 

参考文献 
References 

Straight-chain saturated fatty acids   

10:0; 11:0; 12:0; 13:0; 14:0; 15:0; 17:0; 18:0; 19:0  
 

General bacterial  [27] 

16:0 General bacterial  [5,28-29] 

 Fungi  

20:0 General bacterial [27] 

 Protozoa [30] 

22:0; 24:0 Plants [29,31] 

Cyclopropyl saturated fatty acids   

cy 17:0; cy19:0 Gram-negative bacteria 
(generally recognizing ) 

[32] 

 Gram-positive bacteria [33] 

 Anaerobic bacteria [34] 

cy15:1 Clostridia [28] 

cy19:0 Aerobic bacteria [35] 

cy19:0 ω8c Gram-negative bacteria [35] 

cy19:0 ω11,12c General bacterial [36] 

Terminally branched fatty acids   

a13:0; i13:0; i14:0; a14:0; i15:0; a15:0; a16:0; i16:0; a17:0; i17:0; 
a18:0; i18:0; i19:0 

Gram-positive bacteria [28,37] 

i15:0; a15:0; i16:0; a17:0; i17:0 Anaerobic bacteria [38] 

Methyl-branched fatty acids   

10Me 17:0; 10Me18:0; 10Me 19:0; 10Me 20:0; TBSA10Me 
18:0;11Me16:0; 12Me 18:0 

Actinomycetes [38-40] 

br16:0; br17:0 Actinomycetes [38] 

 Gram-positive bacteria [23] 

br18:0r; br19:0 Gram-positive bacteria [23] 

10Me 16:0 Actinomycetes, [37] 

 Gram-negative bacteria [8,29,41] 

 Sulphate-reducing bacteria [28] 

10Me 16:0; 10Me 18:0 Anaerobic bacteria [38] 

14Me 15:0; 15Me 16:0; 9,10Me 16:0 Bacteria [42] 

Monounsaturated fatty acids   

14:1ω5c; 15:1; 15:1ω4c; 16:1ω5c; 16:1ω6c; 16:1; 16:1ω9c; 16:1ω9t; 
16:1ω11c; 17:1; 17:1ω9c; 18:1ω5c; 19:1ω9c; 19:1ω12c; 20:1ω9c; 
20:1ω9t; 21:1; 22:1ω9c; 22:1ω9t 

Gram-negative bacteria [27,38,40,43-44]

14:1 Aerobic bacteria [38] 

 Gram-negative bacteria [38] 

15:1ω6c Gram-negative bacteria [27] 

 Aerobic bacteria [38] 

16:1ω5 Arbuscular mycorrhizal fungi [45-46] 

16:1ω7 Bacteria widespread [31] 

  (待续)



姚晓东等: 磷脂脂肪酸法在土壤微生物群落分析中的应用 2091 

 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

  (续表)

16:1ω7c; 16:1ω7t Gram-negative bacteria [23] 

 Aerobic bacteria [28] 

16:1ω7c Type Ⅰ methanotrophs [24] 

16:1ω5t; 16:1ω6; 16:1ω8; 16:1ω8c Type Ⅰ methanotrophs 
Methylococcaceae 

[47-49] 

17:1ω5; 17:1ω6; 17:1ω8 Sulphate-reducing bacteria [28,50] 

17:1ω8c Gram-negative bacteria [51] 

18:1ω7c; 18:1ω7t Gram-negative bacteria [29,40,52] 

18:1ω7 Arbuscular mycorrhizal fungi [53] 

 Aerobic bacteria [28,38,43] 

18:1ω7c Type Ⅱ methanotrophs [24,54] 

18:1ω6; 18:1ω8 Type Ⅱ methanotrophs 
Methylococcaceae 

[31,47-49,55] 

18:1ω9 Gram-positive bacteria [29,31] 

 Arbuscular mycorrhizal fungi [56-57] 

18:1ω9c Fungi [28] 

 Aerobic bacteria [38] 

 Gram-negative bacteria [23] 

 Type Ⅱ methanotrophs [24,54] 

18:1ω9t Gram-negative bacteria [38] 

 Aerobic bacteria [38] 

18:1ω11c Gram-positive bacteria [33] 

 Gram-negative bacteria [22] 

20:1ω9 Arbuscular mycorrhizal fungi [56] 

Hydrox-substituted fatty acids   

2OH 12:0; 3OH 12:0; 2OH 14:0; 3OH 14:0; 2OH 16:0; 2OH 18:0 Gram-negative bacteria [58-60] 

OH in C10-C18 Gram-negative bacteria [31] 

iOH 13:0; i17:0 3OH; 16:1 2OH Gram-negative bacteria [59-60] 

Branched monounsaturated fatty acids   

i17:1ω5c; i17:1ω7 Sulphate-reducing 
bacteria/Desulfobacter/Desulfovibrio 

[28,37] 

Polyunsaturated fatty acids   

18:2ω6c; 18:3ω6c;18:2ω9c; 18:2ω6,9 Saprotrophic fungi [31,61-62]  

18:2ω6; 18:2ω9,12; 18:3ω3; 18:3ω6; 18:9ω1 Fungi [27,63-67] 

18:3ω6c Gram-negative bacteria [11,68] 

18:3ω6,19,12 Plants/zygomycetes (Higher fungi) [31] 

20:2ω6; 20:3ω6; 20:4; 20:4ω6; 20:4ω6,9,12,15; 22:6ω4c Protozoa [30,69] 

20:5; 22:6 Barophilic, psychrophilic bacteria [28] 

Others fatty acids   

16:0 N alcohol Non-specific bacteria [40,70] 

 Gram-negative bacteria [5] 

i17:1ω1G; 19:1ω8 alcohol; cy19:0 c11-12; cy19:0 c11-12 2OH Gram-negative bacteria [5] 
 

注：修改自Willaers等(2015)[20]. 
Note: Modified from Willaers et al., 2015[20]. 
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表 3  磷脂脂肪酸比率的生物表征 
Table 3  Ratios of phospholipid fatty acids used as biomarkers 

不同磷脂脂肪酸的比率 
Ratios of PLFA 

生态学信息 
Indicators 

参考文献 
References 

Fungal to bacterial (F/B) PLFAs 真菌/细菌比得变化；微生物量的变化；土壤微生物群落
的组成；养分循环，有机质分解，碳循环等的环境响应 

[5,43,62,71-72] 

Gram-positive to Gram-negative (GP/GN) bacterial 
PLFAs 

土壤不同细菌组成的相对丰度；胁迫情况革兰氏阴性细

菌会增加，所以也可表征环境响应 

[5,62] 

Trans- to cis monoenoic fatty acids (trans/cis)  微生物胁迫 [20] 

Saturated fatty acids to monounsaturated fatty acids 
(S/M) 

微生物胁迫 [35,62,73] 

Cyclopropyl fatty acids to their monoenoic 
precursors (cy/pre)  

生理与养分胁迫；微生物胁迫 [62,74-75] 

The amount of poly-β-hydroxybutyrate relative to 
total-PLFA biomass (ph/t) 

植物不平衡增长和营养胁迫 [20] 

 
是细胞膜还是物种组成的变化而引起 PLFA谱系的
变化[19]。目前，在环境变化过程研究中，结合稳定

同位素技术的 PLFA方法分析微生物群落功能及环
境响应等方面已经有很大的发展[21]。13C PLFA方
法可以研究土壤微生物群落对环境变化的响应，提

高人们对微生物群落和土壤生物地球化学循环关

系的认识[76]。相信随着技术的不断发展，改进后

的 PLFA 方法在研究土壤微生物群落方面仍然有
优势。 

3  PLFA 法的展望 

3.1  面临的挑战 
随着新一代生物技术的发展，16S rRNA 基因

高通量测序等方法在土壤微生物分析中被使用，使

得土壤微生物群落基因多样性的研究得到飞跃性

发展。Nature新闻杂志预测，地球微生物组计划在
2016 年将公布结果，该计划对超过 20 万份微生物
DNA样本进行测序和鉴别分析，这将让我们对全球
的微生物群落有一个全新的认识[77]。PLFA 分析可
以提供微生物量、生理胁迫、群落结构的信息，以

及一定程度上可以使用生物标记获得的分类学信

息；DNA分析一般通过标志基因或者元基因组的方
法，这种方法能够获得物种多样性、群落结构和微

生物群落功能的潜能信息[78]。目前基因工程的发

展，一般的基因公司都能完成这项测序工作，而且

费用也有所降低。DNA分析可以获得更加精细的生

物多样性信息，而且技术操作不断完善，相较于

PLFA 分析的优势越来越大，使得 PLFA 分析的方
法受到了强烈的挑战。 

3.2  发展与改进 
PLFA 法在土壤微生物生态学的应用已经有三

四十年的历史，作为经典的方法历久不衰，但是同

时面临着新型技术的挑战和自身问题的困扰。但是

新型方法也会有其不足，DNA测序方法随着成本降

低和方法完善，将是未来发展的趋势，但是它的使

用仍然存在一些不足(表 1)。基于DNA分析的方法，

可以全面地检测出土壤微生物的基因信息，同时包

括那些休眠或死亡的个体，而基于 PLFA的方法主

要只分析有生命个体[79]。虽然 DNA 分析已经在很

多公司能够完成，但是每个公司的技术手段有所差

异，所以在不同应用中应该注重技术的选择[80]。 

从不同角度对土壤微生物群落进行直接或间

接研究的方法很多，但是每一种都有其优缺点。单

独使用一种方法都可能会对结果产生较大偏差，我

们应该试图尝试多种方法的结合分析。与多种方法

结合的应用，正是 PLFA 法未来的发展方向和目
标。(1) 从土壤中提取、纯化 PLFA时，可以采用
PLFA/DNA共提取的方法，将获得更具代表性的结
果，减少单独使用一种方法的偏差，同时土壤介

质引起的复杂问题将能有所改善，提供我们微生

物生态学的新认识。虽然这种方法还存在一定限
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制，比如获得的 DNA的量有限而影响结果，但是
研究者相信这些使用上的障碍会在广泛应用之前

被克服[78]。(2) PLFA数据结果解读时，已经有研究
把基因水平所得到系统发生学的物种信息，结合

PLFA 等经典方法得到的生态学信息共同解释土壤
微生物[25-26]。这种方法的结合，可以发挥多种方法

的优势，并弥补一些单独使用一种方法时的不足。

(3) PLFA方法除了与 DNA技术的结合，还可以结
合稳定同位素技术，这方面技术的结合在分析微生

物群落功能及环境响应等方面已经开展了应用[21]。

在条件允许情况下，为了能够获得更加全面的微生

物多样性信息，应尽可能将多种方法结合起来。相

信 PLFA法随着方法结合和自身创新，继续在土壤
微生物生态学研究中扮演重要角色。 

4  总结 

尽管 PLFA方法在土壤微生物群落研究方面仍
存在一些不足。但是只要我们合理地使用，是可以

利用好这个方法在功能和结构多个方面研究土壤

微生物群落的属性。这个方法不仅在技术上已经相

对成熟，而且国内已经有很多高校院所具备分析的

硬件设施。但是应用一定要小心，特别在数据处理

时注意解读分析的问题，这样才能用好这个方法。

解读时应该慎重地选择 PLFA的生物表征，明确所
得到的 PLFA数据可以表征哪些可用的信息。同时，
随着技术进步，PLFA 法应与多种新型技术手段结
合，特别是与 DNA 测序和稳定同位素等技术，在
技术方法和结果解读有新的发展，以获得更加全面

的微生物群落信息。 
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