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有机污染物对水体真细菌群落结构的影响

赵阳国，任南琪"，王爱杰，万春黎
（哈尔滨工业大学市政环境工程学院 哈尔滨 &0$$.$）

摘 要：为了揭示有机污染物对环境真细菌组成和多样性的影响，应用末端限制性片段长度多态性（>H4IJ）和

&/K +LM)文库技术并结合水质分析方法，比较分析了松花江流域内受不同程度有机污染的 ! 个水体及其沉积物中

真细菌的群落结构。>H4IJ 分析表明各水体及底泥均呈现较为复杂的群落结构模式，不同底泥群落形成的末端限

制性片段（1H4）图谱具有很高的相似性，但随着污染程度的加强，部分类群明显富集，而且在水样组和泥样组内，群

落结构的相似性同水质相似性是一致的，主成分分析（JN)）显示水样和泥样中的真细菌 1H4 形成不同的群。

&/K +LM)文库分析表明松花江哈尔滨段底泥中真细菌分布于 &$ 个门，J+G>2GO5B>2+,5 门占优势，达群落总数的

#&P.#Q（!7J+G>2GO5B>2+,5 亚门占 &$P./Q），而有机染污物严重超标的生活污水排污道底泥中的微生物多样性较低，

分布于 " 个门，J+G>2GO5B>2+,5 门为优势群，占群落的 !"P%"Q（"7J+G>2GO5B>2+,5 亚门占 #&P$0Q，#3$7J+G>2GO5B>2+,5 亚门占

&0P".Q）。该研究表明向水体中长期排放高浓度有机物能使系统中微生物群落多样性降低，与污染物降解相关的

功能微生物类群明显富集。
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随着人类活动范围不断扩大，越来越多的副产

物被排放到自然生态系统中，作为主要分解者，微生

物群落受到了严重影响，尤其是化肥农药［&］、放射

性［#］、石油废物［%］和重金属［! ’ /］等污染物已经对自

然微生物群落系统造成了破坏。所以，很有必要将

微观世界中发生的真实图景展示给人们。

在揭示微生物群落结构与动态过程中，分子生

物学起到了重要推动作用。其中变性3温度梯度凝

胶 电 泳 （ @2:5>A+,:E3>29*2+5>A+2 E+5@,2:> E2-
2-2B>+G*=G+2S,S，L31TT8）［"］、单链构象多态性（S,:E-27
S>+5:@ BG:UG+95>,G: *G-D9G+*=,S9，KKNJ）［(］和末端限制

性片段长度多态性（>2+9,:5-7+2S>+,B>,G: -2:E>= U+5E92:>
*G-D9G+*=,S9，>HI4J）［.］等分子指纹技术的应用最为

广泛。由于 >H4IJ 技术整合了自动测序仪的高分辨

率和高通量特征，对分析复杂群落的结构较其它指

纹技术具有明显优势，具有广阔的应用前景；对于该

技术无法将特异条带进行测序分析及原位杂交的缺

点，可以通过与克隆文库序列进行比较，或采用软件

将多 酶 切 的 末 端 限 制 性 片 段（ >2+9,:5- +2S>+,B>,G:
U+5E92:>，1H4）与现有数据库进行叠加比较的方式

加以弥补［&$，&&］。

采用水质分析与分子生物学技术相结合的策

略，分析了松花江流域内受不同程度有机污染的 !
个水体及其沉积物中真细菌微生物群落结构特征，

以及水质污染与微生物群落结构的取向关系。

! 材料和方法

!"! 主要试剂和仪器

土壤 LM) 提取试剂盒 JGV2+KG,- LM) WSG-5>,G: X,>
（YGO,G，N) ZK)）；86 !"# LM) 聚 合 酶、@M1J、

*YL&.71 载体（15[5H5 公司）；JNH 引物（W:\,>+GE2:，

上海 ）；胶 回 收 或 柱 式 JNH 产 物 回 收 试 剂 盒

（MAB-2GK*,:#H 86>+5B> %，Y5B=2+2D7M5E2-，T2+95:D）；

内切 酶 $%& &、’(" &和 )%" &（42+92:>5S，YL
ZK)）；电泳系统 JGV2+ J5B&$$$（],G7H5@，N) ZK)）；

紫外分光光度仪（]2BX95: NGA->2+ LZ($$，N) ZK)）；

离子 色 谱（^*>,95 0%$$L_ WNJ7^8K，J2+X,: 8-92+，
Y) ZK)；1^N7_NK3NJ，K=,95@FA， ‘5*5:）；T2:KB5:
S,F2 S>5:@5+@ H^a&$$$、T2:2)9*#H JNH SDS>29 #"$$
JNH 仪、测序仪（)**-,2@ ],GSDS>29S，N) ZK)）；测序

仪 %"" 分析软件 T2:KB5: %P&（)**-,2@ ],GSDS>29S，N)
ZK)）；K2;A2:B=2+ 0P$（T2:2 NG@2S，YW ZK)）；J=D-,*
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!"# 样品采集及水质分析方法

样品采集于 &00$ 年 %% 月 # 日，气温 $1左右，

地点选择松花江流域内有机污染程度不同的 2 种水

体（图 %，采样点 / 3 4），分别为生活污水排污沟

（/），田间溪流（5），松花江支流拉林河（6），松花江

干流哈尔滨段（4）。分别于 2 个地点收集 &0 +7 以

下水样（简写为 ’%），沉积物表层样品（’&）和表层以

下 &0 +7 的深层样品（’!）。%& 个样品收集时，各平

行收集 ! 份，混合后置于冰盒中保存，当日进行水质

各项参数的测量以及样品总 48/ 的提取。水质参

数主要检测了用于标志水体受有机污染的几项指

标，包括化学需氧量（694，重铬酸钾法［%!］），总磷

（:(）和总氮（:8）（离子色谱法［%!］）。

图 ! 样品采集地点在松花江流域的位置

;<=,% 4>?+@<AB<C*? CD ?E7AF<*= ?<B>?, ’G7HCF?（!I ）?JCK BJ> ?E7AF<*=

?<B>? / BC 4,

!"$ %&’ 提取和 ()* 扩增

取 %007- 水样于 %0000 I = 离心（21，%07<*），

收集沉淀，或称取 0"&$ 3 0"$7= 污泥，采用土壤 48/
提取试剂盒提取总 48/，最终溶解于 %00!- &77CFL-
:@<?MN6F（AN O"0）。在构建 %#’ @48/ 文库和 BP;-(
分析时均采用真细菌 %#’ @48/ 保守引物：QRHMO;
$SM/T/T:::T/:66:TT6:6/TM!S［%2］和 QRHMU&#P $SM
66T:6//::66:::P/T:::M!S［%$］，分别对应于 ! , "#$%
%#’ @P8/ 的 O 3 &VHA 和 U&# 3 U0VHA。在 BP;-( 分析

时，引物 QRHMO; 的 $S端采用 #M;/W 进行荧光标记。

(6P 反应程序为：U21 20?，$!1 20?，V&1 %7<*，共

!0 个循环。对于构建 %#’ @48/ 文库和 BP;-( 分析

的 (6P 产物，分别采用胶回收或柱式 (6P 产物回收

试剂盒进行纯化。最终均使用 20!- &77CFL- :@<?M
N6F（ANO"0）洗脱 (6P 产物。

!"+ 构建 !,- .%&’ 文库和 /*01( 分析

将纯化的 (6P 产物连接于 AW4%UM: 载体中，采

用氨苄和 (6P 法筛选阳性克隆，每个样品随机挑取

%00 个阳性克隆进行测序。采用软件 ’>XR>*+J>@ $"0
拼接测序结果并去掉载体污染。自 T>*5E*Y 中下载

真细菌各门的序列，采用 (JGF<A !"#$ 软件包以相邻

法绘制真细菌系统进化树框架，根据文库序列在真

细菌系统树框架中的位置，对各文库序列进行分类

统计。

分别采用内切酶 &’("，)*+"和 ,’+"消化纯

化的 (6P 产物。取消化样品 %!- 加 %!- 含有内标

P9Z%000 的上样缓冲液，于 U$1变性后上样。采用

2"$[的聚丙烯酰胺凝胶和 % I :5Q 缓冲液，于基因

测序仪中以 !Y\ 收集 !"$J，片段的长度和浓度采用

T>*’+E* !"% 进行分析，同时采用内切酶软件模拟酶

切 %#’ @48/ 文库序列，将序列长度与 T>*’+E* 分析

结果进行对比，找出 :P; 所对应的细菌种属。采用

’(’’ %& 软件对 &’("产生的 :P; 图谱进行主成分

分析（A@<*+<AEF +C7AC*>*B E*EFG?>?，(6/）［%#］。

# 结果

#"! 各取样点水质分析

图 # 取样点水质分析结果

;<=, & /*EFG?<? CD KEB>@ XREF<BG DC@ ]<DD>@>*B ?E7AF>?, :(， BCBEF

AJC?AJC@R?；:8，BCBEF *<B@C=>*,

694、总磷和总氮是标识水体有机物污染程度

的重要指标，中国《地表水环境质量标准 TN^5%M
%UUU》中规定适于集中供水的水体最低标准中 694
须 小 于 &07=L-，总 磷 小 于 0"%7=L-，总 氮 小 于

&0"#$7=L-。根据图 &，取样点 / 和 5 水样 694、总

磷和总氮的含量均远远超过这一规定，尤其是 / 点

水中含有较多黑色有机颗粒并伴有 N&’ 气体味道，

周围植物生长茂密；5 点水质较混浊，没有气味，河

道中长满芦苇和香蒲，/ 和 5 均含有未经处理的生

活污水，水中含有大量的未降解有机质。河道 / 经

5 流入河流 6 中，水中的有机质经过沉淀、降解以及

稀释，694、总磷和总氮分别降至 &V7=L-，0"%&7=L-

2%! ^N/9 _E*=M=RC -. +$ , L/".+ &%"0#1%#$#2%"+ 3%4%"+（&00V）2V（&）



和 !"!#$%& 以下，已接近最低标准，在该位点水质澄

清，底泥中以泥沙为主，呈灰白色。而取样点 ’ 为

哈尔滨市的主要饮用水水源，水体中 ()’、总磷和

总氮分别为 !*#$%&，+"+,#$%& 和 !"-#$%&，基本符合

集中供水标准。

!"! #$% &’() 文库分析底泥中微生物群落的组成

试剂盒提取的水样和泥样总 ’./ 无色透明，产

率为 0+ 1 !++!$%$ 泥样（湿重），!"!2+ %!"!-+ 3 4"- 1
!"+，浓度 -0, 1 40*,!$%#&，片段约为 !567，无降解，

无 8./ 污染。

对污泥样品 /95 和 ’95 随机挑取克隆测序，拼

接 后 分 别 得 到 :: 和 :5 条 完 整 序 列。 采 用

9;<=;>?@;A 0"+ 将相似性 B ,:C的序列归为同一个操

作分类单元（DE;AFGHD>FI GFJD>D#K =>HG，)LM），分别得

到 0+ 和 :+ 个 )LM。以覆盖率（(）来评价构建的 4-9
A’./ 文库对环境微生物多样性的体现，公式为：

# 3［4 N $4 %%］］O 4++C
其中，% 代 表 测 序 的 克 隆 总 数，$4 代 表 )LM 数

量［4:］。根据公式，计算文库序列对 ! 个样品覆盖率

及可能的微生物种类见表 4。

表 # ! 个样品克隆文库序列分析

LF7I; 4 (D#EFAHPD> DQ ! $AD=EP DQ 4-9 A’./ ?ID>; IH7AFAH;P
9F#EI;P R;>SF>6 .DP LDGFI P;<=;>?;P LDGFI )LM (DT;AF$; AFG;%C UAD7F7I; GDGFI PE;?H;P

/95 ’V+22!!2 1 ’V+22!:5
’V***402 1 ’V***422 :: 0+ 50"4 4*5

’95 ’V***+24 1 ’V***4!*
’V*-5!!* 1 ’V*-5!0! :5 :+ *"5 4-,2

图 * #$% &’()文库分析 )%*和 ’%*细菌群落的组成

WH$X5 SF?G;AHFI ?D#EDPHGHD> DQ G@; GYD P;ZH#;>G PF#EI;PX

从松花江哈尔滨段底泥（’95）4-9 A’./ 文库中

得到的序列分布于 4+ 个已分类的门（图 5），占群落

比例较大的门分别为：UADG;D7F?G;AHF 为 !4",C（其中

"[UADG;D7F?G;AHF 占 4+",-C，#%$[UADG;D7F?G;AHF 占

2"!!C），SF?G;ADHZ;G;P 4,"42C，’;H>D?D??=P[L@;A#=P
4:"24C，/?HZD7F?G;AHF 占 40"+4C，其 余 各 门 均 在

4+C以 下，且 分 布 均 匀。与 之 相 比，排 污 沟 底 泥

（/95）4-9 A’./ 文库序列仅分布于 : 个已分类的门，

且 较 为 集 中，其 中 UADG;D7F?G;AHF 占 *:"5:C（%[UADG[
;D7F?G;AHF 占 !4"+0C，#%$[UADG;D7F?G;AHF 占 40":,C），

SF?G;ADHZ;G;P 占 !:"-5C，WHA#H?=G;P 占 4*"*:C。

!"* +,-./ 对各样品微生物群落结构进行相似性

分析

图 0 不同微生物群落 1,- 图谱的主成分分析（/2)）

WH$X * UAH>?HEI; ?D#ED>;>G F>FIKPHP（U(/） QDA L8WP DQ ZHQQ;A;>G

?D##=>HGH;PX \IIHEP;P P@DY @H$@ PH#HIFA $AD=EPX

4! 个样品的 L8W 图谱均得到 5+ 1 0+ 个条带，

显示出较为复杂的多样性。将各泳道条带数字化，

在同一迁移率下，有则计为 4，无则计为 +。主成分

分析结果（图 *）显示，水样中的微生物群落（94）同

污泥 中 微 生 物 群 落（9!，95）各 自 形 成 独 特 的 群

（$AD=E），而有机污染较为严重的 / 和 S 泥样中的微

生物类群同污染较轻的 ( 和 ’ 明显分开，各自形成

较为独立的群。

样品 /95 和 ’95 对应的 L8W 图谱如图 0 所示。

045赵阳国等：有机污染物对水体真细菌群落结构的影响 X %微生物学报（!++:）*:（!）



图 ! "#$ 和 %#$ 的 &’( 图谱及部分相应菌属

!"#$% &’’()*+,*"-.) -/ *01 23!) ,.4 5-++1)6-.4".# #1.1+,$ 71.() .,81) -+"#".,*14 /+-8 5-86,+")-. -/ 23! ’1.#*0

9"*0 :;< +=>? )1@(1.51)$

将 ?<A 和 =<A 样品 :;< +=>? 文库序列采用限制性

内切酶模拟酶切后的序列长度，与 71.<5,. 软件分

析得到的条带长度进行对比，将部分条带代表的种

属 标 于 图 谱 中。 ?<A 中，!"#$%&’&#()*)+（ 属 于

!"+8"5(*1) 门 ）， ,*’-.%/0/)+ （ !"+8"5(*1)）， 12%’/0$-
（ B,5*1+-"41*1)）， 34’0’-5/%/**)+ （!CD+-*1-E,5*1+",），

6*)27$%#（"CD+-*1-E,5*1+",）等 属 的 数 量 明 显 高 于

=<A，这些结果同 :;< +=>? 文库对比分析的结果是

吻合的。

$ 讨论

$)* 水体污染使细菌多样性降低，特殊功能微生物

类群富集

从水质分析的角度来看，取样点 ? 处已经明显

受到有机物污染，而取样点 = 处则水质较好。将二

者的理化指标及群落组成进行比较不难发现，松花

江底泥受到人为因素影响较小，其中真细菌微生物

群落多样性很高，占有更宽泛的生态位，生态系统具

有更高的稳定性；而排污沟底泥微生物群落由于长

期受高 FG= 等外界条件的选择作用，某些特定的微

生物类群高度富集，这种单一化的微生物群落生态

系统是极不稳定的，当外界条件有较大的改变时，整

个系统就会全部崩溃。所以生态学理论认为，大量

生态位彼此交叉的种群处于优势时，一个类群数量

的改变会由另一类群来弥补，这样的生态系统更稳

定，更能抵御外来干扰的冲击［:H］。显然，水体受到

污染程度越高，微生物多样性越低。这正如在运行

废水处理反应器时，启动期微生物的多样性是最高

的，但随着不断使用单一底物驯化，微生物多样性逐

渐降低，与废水处理相关的某些微生物类群得以富

集［:I］。可见，在水体污染治理过程中，首先要杜绝

高浓度污染物的排放。在高度污染水体中部分特殊

微生物类群将过度富集，造成生态失衡。再者，对已

经出现污染迹象的水体，可暂时富集部分与污染物

降解相关的微生物类群，当有机污染物被降解完成

后，由于底物限制，合理的群落结构将会重新建立。

长期的有机污染物驯化致使微生物多样性降

低，松花江底泥（=<A）中微生物群落分布多达 :J 个

门，而生活污水排污沟底泥（?<A）微生物仅分布于 K
个已分类的门，而且 !"+8"5(*1)，!C和#L$CD+-*1-E,5*1+",
所占比例急剧上升。!"+8"5(*1) 门是低 7 M F 革兰氏

阳性 菌，包 含 大 量 的 产 酸 发 酵 微 生 物 类 群，如

,*’-.%/0/)+ )66$，8#(.’&#(/**)- )66$等，其直接产物是

乙醇、乳 酸、乙 酸、丙 酸 等 小 分 子 挥 发 酸［反 应 式

（:）］，这为#L$CD+-*1-E,5*1+", 亚门的硫酸盐还原菌提

供了最好的碳源，从而致使 ?<A 中水质暗黑，并伴

有 NO< 气味［反应式（O）］。研究表明，各种污染物大

量排放均能降低自然生态系统中微生物的多样性。

P,))1’ 等［OJ］和 B(+Q0,+4* 等［O:］分别采用传统的平板

计数方法研究了酸性矿山废水和重金属对受纳水体

或土壤中微生物群落的影响，表明受污染环境中微

生物多样性均明显降低；同样，!,0R 等［OO］采用 *3!SD

;:A TN?G U,.#C#(- $. #* $ L!(.# 1/(%’&/’*’9/(# :/"/(#（OJJK）VK（O）



和 !"# $%&’ 文库对长期受苯污染的地下水中微生

物群落结构研究表明，其多样性下降了一半。可见，

传统方法和分子指纹技术的研究均表明，污染物的

长期排放将降低环境中微生物的多样性。

(")"*!+ , +*-.)/ , +’%. 0 +(*-()())* , +’1. , +*+)（!）

+(*-(*)*())2 , #)/
+2 0 +(*-())2 , +*()-

2 , *+#! （+）

!"# 微生物群落相似性与水质的相似性是一致的，

外界环境因素决定微生物类群的分布

根据图 /，无论对于水样或泥样，’34 取样点群

落结构相似性很高，形成相近的一组，而 (3% 取样

点群落也形成较为独立的一组，这种群落结构的相

似模式是由其水质决定的。将 ’34 和 (3% + 个组的

水质差别进行显著性检验，结果表明，+ 组样本中

()% 的差别较为显著（! 5 6768），1&，1. 的差别为

极显著（! 5 676!）。由此可见，水质的相似性与微

生物群落的相似性是完全一致的，有研究也得到类

似的结论［+-］。这提示我们可以通过简单比较均一

水体水质的相似性来粗略推断不同生态环境中微生

物群落的差别。当然 ()% 等参数的瞬时变化并不

能指示生物种群发生改变，尚需借助分子生物学手

段快速分析生物群落动态。

此外，水体与沉积物是 + 个完全不同的生态环

境介质，决定了主要微生物类群的差别。根据图 /，

水体微生物群落组成与底泥中微生物群落截然不

同，形成不同的群。水体流动性较大，透光性好，含

氧量高，与有机质接触面积大，温度变化大，这些外

界因素决定了生活在水体中的微生物类群为好氧、

代谢活性高、可进行光合作用等特点，而沉积物底泥

中微生物类群一般是处于分解代谢链的末端营固着

式生活或是兼性厌氧的类群，如反硝化菌、硫酸盐还

原菌等。所以，对于同一水体类型，水体中的微生物

类群相似性较高，而同一取样点水样和底泥中微生

物群落的相似性很小。
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