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摘 要：从焦化厂附近农田污染土壤及污水处理厂的活性污泥中驯化筛选到 4个菲、萘复合降解菌群，其中驯化自活性

污泥的复合菌群 96 h内对菲、萘的降解效率分别达到 85.90%和 79.45%，驯化自污染土壤的复合菌群对菲和萘降解效率

分别为 52.63%和 52.15%。为比较不同复合降解菌群的物种结构及多样性，进一步采用 Illumina Miseq高通量测序技术测

定 16S rDNA的 V3~V4区序列。4个复合菌群共产生 420 771条优化序列，聚为 10 696个操作分类单元（OTU），且各菌群

中绝大多数 OTU是其独有的。不同菌群的物种丰度大小排序为：污染土壤来源的菲降解菌群>活性污泥来源的萘降解

菌群>污染土壤来源的萘降解菌群>活性污泥来源的菲降解菌群，物种多样性大小排序为：污染土壤来源的菲降解菌群>
活性污泥来源的萘降解菌群>活性污泥来源的菲降解菌群>土壤来源的萘降解菌群。从属分类水平看，污染土壤来源的

菲降解菌群中优势菌有肠杆菌属（Enterobacter）（38.21%）、丛毛单胞菌属（Comamonas）（32.78%）和不动杆菌属（Acineto⁃
bacter）（20.49%），萘降解菌群中有肠杆菌属（85.16%）和不动杆菌属（9.67%）；活性污泥来源的菲降解菌群中优势菌为寡

养食单胞菌属（Stenotrophomonas）（90.58%），萘降解菌群中为不动杆菌属（52.74%）和肠杆菌属（40.11%）。本研究证明驯

化自焦化厂附近农田污染土壤以及活性污泥的菲、萘降解菌群的物种丰度及多样性均非常高，是用于治理多环芳烃污染

土壤或水体的重要资源。
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Acclimation of Phenanthrene and Naphthalene Degrading Compound Bacte⁃
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sities Revealed by 16S rDNA Sequencing
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Abstract：In this paper, four compound bacteria for degrading phenanthrene or naphthalene were acclimated from
the polluted farmland soil nearby a coke-plant as well as the activated sludge from a waste water plant, in which the
compound bacteria from the activated sludge gave a degradation efficiency of 85.90% and 79.45% in 96 hours to
phenanthrene and naphthalene, respectively and those from the polluted farmland soil with a degradation efficiency
of 52.63% and 52.15% to phenanthrene and naphthalene, respectively. In order to compare the community structure
and diversity in these compound bacteria, the V3-V4 regions in bacterial 16S rDNA were sequenced using the Illu⁃
mina Miseq platform, by which a total of 420,771 filtered sequences of 16S rDNA were obtained from 4 compound
bacteria and subsequently clustered into 10,696 OTUs (operational taxonomic units), with most of OTUs unique for
each community. The order of species richness for different community was the soil phenanthrene-degrading com⁃
pound bacterium>the sludge naphthalene-degrading compound bacterium>the soil naphthalene-degrading com⁃
pound bacterium>the sludge phenanthrene-degrading compound bacterium, while that of species diversity was the
soil phenanthrene-degrading compound bacterium>the sludge naphthalene-degrading compound bacterium>the
sludge phenanthrene-degrading compound bacterium > the soil naphthalene-degrading compound bacterium. On
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the genus-level classification, the dominant bacteria in the soil phenanthrene-degrading compound bacterium in⁃
cluded Enterobacter (38.21%), Comamonas (32.78%) and Acinetobacter (20.49%), and those in the soil naphthalene-
degrading compound bacterium were comprised of Enterobacter (85.16%) and Acinetobacter (9.67%). On the other
hand, the dominant bacteria in the sludge phenanthrene-degrading compound bacterium came from Stenotroph⁃
omonas (90.58%), and those for the sludge naphthalene-degrading compound bacterium consisted of Acinetobacter
(52.74%) and Enterobacter (40.11%). This study developed the phenanthrene- or naphthalene-degrading compound
bacteria with high species richness and diversity, which can be used to remediate the polluted soil or water by poly⁃
cyclic aromatic hydrocarbons.
Key words：PAHs degrading bacteria; Farmland polluted soil; Activated sludge; Phenanthrene; Naphthalene; Illu⁃
mina Miseq; Diversity.

多环芳烃（Polycyclic aromatic hydrocarbons，
PAHs）是指一类由两个或两个以上苯环稠合在一

起的持久性有机污染物，主要来源于石油、煤等

化石燃料的不完全燃烧或者在还原条件下经热分

解形成 [1]。PAHs具有低水溶性或憎水性，在非水

相中有强烈的分配，易吸附于固体颗粒物表面和

有机腐殖质上，大气中的 PAHs污染物随大气沉

降和降雨最终进入土壤环境中，环境介质中 90%
以上的 PAHs最终累积于土壤中 [2]。我国土壤中

PAHs 污染严重，尤其是农田土壤已普遍受到

PAHs污染，且污染处于中等水平 [3]。我国地域辽

阔，水资源南北分布不均，利用经过处理的生活

污水灌溉在一定程度上可缓解农业用水不足，这

在缺水地区已得到广泛应用，但使用污水灌溉会

导致土壤环境中的持久性有机污染增加，尤其是

PAHs类物质，当超过土壤环境容量时便造成土壤

PAHs污染 [4]。PAHs可通过植物吸收进入食物链，

沿食物链富集，进而对人类健康造成威胁 [5]。菲

（phenanthrene）是农田土壤 PAHs污染物中最常见

的一种，也是石油污染后在环境中存在量最大的

PAHs之一，具有湾区结构和 K区结构，是致癌

PAHs的最小结构单元 [6]；萘（naphthalene）具有 2个
苯环结构，是化工焦化的主要产品之一，会污染

厂区周边农田土壤，其污染也具有一定代表

性 [7-8]。去除土壤中 PAHs常用的方法有物理法

（萃取、吸收、光催化等）、化学法（氧化法、电化学

降解法）、生物法（微生物、植物）[9]。物理法、化学

法因其成本高、费时长等缺点发展较慢，而生物

法中微生物修复因其经济、高效且无二次污染物

等特点，已成为去除土壤环境中 PAHs的理想方

法及重要手段 [10-11]。目前研究较为广泛的可降解

菲、萘的微生物主要发现于红球菌属（Rhodococ⁃
cus）[12]、假单胞菌属（Pseudomonas）[13-14]、鞘氨醇单

胞菌属（Sphingobium）[15]、微球菌属（Micrococcus）[16]

等，传统的研究方法是从受 PAHs污染的介质中

筛选分离具有高效降解目标 PAHs功能的纯菌，

然后接种至污染土壤中 [17]。传统的分离纯化及鉴

定过程比较烦琐，降解 PAHs的效率也偏低，且有

些降解菌只能在特定环境中存活，有的甚至不可

人工培养，接种后存活效率也会影响降解效果。

驯化可降解 PAHs的复合菌群有利于利用多种降

解菌之间的相互优势，提高 PAHs的降解效率。

笔者采用梯度胁迫驯化方法，从焦化厂附近的农

田污染土壤以及污水处理厂的活性污泥中筛选出

具有菲、萘高效降解功能的复合菌群，对其降解菲、

萘的效率进行测定，在此基础上采用基于 16S rDNA
序列的 Illumina Miseq高通量测序技术揭示这些

复合菌群中的物种结构及多样性 [18]。本研究对于

挖掘与利用可高效降解 PAHs的微生物资源具有

重要意义，同时也可为受 PAHs污染农田土壤的

治理与修复提供新的思路。

1 材料与方法

1.1 试验材料

土壤样品取自镇江市某焦化厂附近农田，去

除土壤中的枯枝落叶、石子等杂物后，置于背光

处风干，过 200目筛网。活性污泥取自镇江市东

郊污水处理厂。菲和萘（纯度均为 98%）购自

Sigma-Aldrich，取 2.5 g菲或萘溶解于 50 mL丙酮

中，过 0.22 μm有机滤膜除菌后，配制成浓度为 50
mg/mL母液。其余药品试剂购自国药集团化学试

剂有限公司。

1.2 方法

1.2.1 样品预处理

土壤样品搅拌均匀后用四分法进行均分，称

取 10 g土壤样品放入无菌的锥形瓶中，加 20 mL
无菌水于摇床中 28 ℃、180 r/min震荡 2 h后，静置

沉淀 30 min。活性污泥取 10 mL泥水混合物加入
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锥形瓶中，静置沉淀 30 min。
1.2.2 菲、萘降解菌的筛选与富集

取上述预处理上清液 1 mL接种于含 50 mg/L
菲或萘的 20 mL无机盐液体培养基（NaCl 0.5 g/L，
K2HPO4 1.5 g/L，KH2PO4 1.0 g/L，(NH4)2SO4 1.0 g/L，
MgSO4·7H2O 0.2 g/L，pH 7.0）中，于 28 ℃、180 r/min
的条件下避光振荡培养，待培养液变浑浊后取 1
mL培养液转移到 20 mL含菲或萘的新鲜无机盐

液体培养基中继续培养，重复 2次。取 1 mL上述

菌液加入 100 mg/L菲或萘的新鲜无机盐液体培养

基中，培养 7 d，之后以 50 mg/L浓度梯度逐步提高无

机盐液体培养基中菲或萘的浓度至 500 mg/L。取最

后一次培养液于 LB液体培养基中，28 ℃、180 r/min
进行富集培养 2 d。
1.2.3 复合菌的降解效率测定

将菲或萘溶解于色谱级甲醇溶液中配制成浓

度分别为 12.5、25、50、75、100 mg/L的标准溶液，

用直径 0.22 mm有机相滤膜过滤后，在 Prominence
LC 高效液相色谱仪（Shimadzu, Japan）上采用

HPLC测定峰面积与浓度的关系并绘制标准曲

线。HPLC检测参数为：C18反相色谱柱（4.6 mm×
250 mm，3.5 mm）；流动相甲醇∶水=90∶10，流速为

1.0 mL/min；柱温为 40 ℃；检测波长为 254 nm；进
样量 20 μL。

取 4个复合菌样本各 1 mL接种到 20 mL的
LB液体培养基中，28 ℃、180 r/min振荡培养 48
h。8 000 r/min离心 4 min收集菌体，菌体用基础

无机盐培养基洗涤 3次后重悬浮菌液，并调整细

菌菌液浓度至 OD600=1.0（×108 CFU/mL），再按 5%
接种量接入到 20 mL含 100 mg/L菲或萘的无机盐

培养基中，28 ℃、180 r/min振荡培养 4 d，加入等体

积色谱级甲醇，水浴超声 30 min，过 0.22 μm滤膜

后用 HPLC测定培养物中剩余菲或萘含量，计算

降解效率。

1.2.4 细菌总 DNA 的制备

取富集培养的菌液 4 mL，10 000 r/min室温离

心 3 min，弃去上层液体，菌体用于提取细菌总

DNA。 DNA 提取采用 E. Z. N. ATM Mag-Bind Soil
DNA Kit（Omega），提取的细菌总 DNA质量采用

1%琼脂糖凝胶电泳进行检测。

1.2.5 16S rDNA V3-V4 可变区的 PCR 扩增

选取 16S rDNA V3-V4可变区序列进行高通

量测序，首先对该区段序列做两轮 PCR扩增，先

用 Qubit 3.0 DNA检测试剂盒（Invitrogen）对 DNA
精确定量，确定 PCR反应加入的 DNA模板量，第

一轮 PCR扩增采用 341F引物（Bar Primer F）：5′-
CCC TAC ACG ACG CTC TTC CGA TCT G (barcode)
CCT ACG GGN GGC WGC AG-3′ 和 805R 引 物

（Primer R）：5′-GAC TGG AGT TCC TTG GCA CCC
GAG AAT TCC A-3′，PCR反应体系为 30 μL：1 ×
Taq master Mix（Vazyme）、Bar Primer F和 Primer R
引物各 0.33 μmol/L、DNA 10~20 ng，PCR反应条件

为：94℃ 3 min；94℃ 30 s，45℃ 20 s，65℃ 30 s，5个
循环；94℃ 20 s，55℃ 20 s，72℃ 30 s，20个循环；

72℃ 5 min。第二轮 PCR扩增引入 Illumina桥式

PCR兼容引物，以第一轮 PCR产物为模板，反应条

件为：94℃ 3 min；94℃ 20 s，55℃ 20 s，72℃ 30 s，5
个循环；72℃ 5 min。
1.2.6 文库构建和测序

用 Agencourt AMPure XP 核酸纯化试剂盒

（Beckman Coulter）对片段长度在 400 bp以上 PCR
产物进行回收。回收的 DNA经过精确定量后，每

个样品 DNA量取 10 ng等量混合，由上海生工利

用 Illumina Miseq高通量测序平台进行测序，最终

上机测序的DNA浓度为 20 pmol。
1.2.7 数据分析

测序序列用 cutadapt软件去除引物接头序列，

然后用 PEAR软件将成对的 reads拼接成一条序

列，再按照 barcode标签序列识别得到各样本序

列，最后用 Prinseq和 Usearch软件过滤掉其中的

低质量序列，包括模糊碱基、单碱基重复区、过长

和过短的序列以及 PCR过程中产生的嵌合体等，

得到优化后的序列。利用 Usearch软件在 97%相

似水平下对所有样本序列进行操作分类单元（Op⁃
erational Taxonomic Unit，OTU）划分并做生物信息

统计分析。根据各样本 OTU数目，利用 mothur软
件进行 Alpha多样性分析，包括群落分布丰度指

数（Chao1指数和 ACE指数）、群落分布多样性指

数（Shannon指数和 Simpson指数）和Venn图绘制。

2 结果与分析

2.1 复合菌群的驯化及其降解效率

本研究分别从农田污染土壤及污水处理过程

中的活性污泥中采样，富集驯化培养到 4个复合

菌群，分别标识为：来源于土壤的菲降解菌群

（T1）、来源于土壤的萘降解菌群（T2）、来源于活性

污泥的菲降解菌群（W1）和来源于活性污泥的萘

降解菌群（W2）。对各复合菌群的降解效率进行

测定，发现在含 100 mg/L菲或萘的无机盐培养基

中，振荡摇瓶培养 96 h后，活性污泥来源的菲复
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2.3 OTU分布

上述 Filtered reads在 97%相似水平下被聚为

10 696个 OTU。韦恩图可展示不同菌群中各自独

有的 OTU数目以及相互间共有的 OTU数目，由图

2可以看出，从不同来源获得的菲、萘降解菌群具

有不同的 OTU数目，其中，土壤中菲降解菌群 T1
的 OTU 数是 2 370 个，土壤中萘降解菌群 T2的
OTU是 2 749个，污泥中菲降解菌群W1的OTU数是

3 654个，污泥中萘降解菌群W2的 OTU数是 1 923
个。其中，土壤菌群（T1+T2）和污泥菌群（W1+W2）

共有的 OTU数是 110个；T1和 T2共同的 OTU数是

53个，占各自的 OTU比例为 2.24%和 1.93%，其余

为各自独有；W1和W2共同的 OTU数是 57个，占各

自的 OTU比例为 1.56%和 2.96%；T1和W1共有的

OTU数是 32个，占各自的 OTU的比例为 1.35%和

0.88%；T2和W2共有的 OTU数是 60个，占各自的

OTU 比例为 2.18% 和 3.12%；而 4个菌群共有的

OTU数仅有 12个。由此可见，不同菌群中绝大多

数OTU为各自所独有。

2.4 测序质量评估

测序深度指数 Coverage是指宏基因组测序中

各样品文库的覆盖率，其数值越高，则样本中序

列没有被测出的概率越低，该指数实际反映测序

结果是否代表样本的真实情况。在本研究中，T1、
T2、W1和W2的覆盖率值分别达到 0.98、0.97、0.97
和 0.98（表 1），这说明本次测序结果完全可以代

表各样本的真实情况。

Shannon指数稀释性曲线显示，在 0~1 000的
测序数量范围内，随测序深度的增加，各菌群的

物种多样性急剧增加，当测序数量超过 1 000时，

Shannon多样性指数几乎不再随之变化（图 3），同
样也表明本研究中各样本的测序量完全可以真实

反映菌群中绝大多数微生物物种的信息。

2.5 菌群物种丰富度与多样性

群落生态学中通常采用单样品的多样性分析

（Alpha多样性）来反映微生物群落的丰度和多样

性，其中，ACE指数和 Chao1指数均是通过估计群

合降解菌和萘复合降解菌的降解效率分别达到

85.90%和 79.45%，土壤来源的菲复合降解菌、萘

复合降解菌的降解效率分别为 52.63%和 52.15%
（图 1）。
2.2 序列数量及长度分布

采用基于 16S rDNA V3-V4区序列的 Illumina
Miseq测序分析，从 4个菌群样本（T1、T2、W1、W2）

中共获得 445 664条原始序列（Raw reads），序列长

度在 468.42~469.28 bp，质控后获得 437 116 条
Clean reads，序列平均长度在 430 bp左右。利用

Usearch去除预处理后的序列，获得优化序列（Fil⁃
tered reads）共计 420 771条（表 1）。

表 1 16S rDNA测序序列数据及OTU数目统计

样品编号

T1
T2
W1
W2

原始

序列数（条）

112 013
99 535
128 378
105 738

原始序列

平均长度（bp）
469.28
469.15
468.42
468.79

质控

序列数（条）

109 975
97 942
125 731
103 468

质控序列

平均长度（bp）
430.14
430.20
429.61
430.35

有效

序列数（条）

100 080
96 949
124 585
99 157

OTU
数目(个)
2 370
2 749
3 654
1 923

覆盖率

0.98
0.97
0.97
0.98
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落中所含 OTU的数目来衡量群落中的物种丰富

度，数值越大说明 OTU数目越多，群落中的物种

丰富度也就越大。

4个样品中的 ACE指数和 Chao1指数详见表

2，本研究中 ACE指数和 Chao1指数的变化趋势是

一致的（图 4），均以土壤中菲降解菌群 T1为最高，

其 ACE指数和 Chao1指数分别为 590 794和 151
430，高于其他 3个菌群的值，其次是污泥中萘降

解菌群 W2（ACE 335 515，Chao1 63 601），第三为

土壤中萘降解菌群 T2（ACE 149 773，Chao1 46
399），最低的为污泥中土壤菲降解菌群W1（ACE
84 663，Chao1 39 279）。

表 2 样品多样性指数统计表

样品编号

T1
T2
W1
W2

ACE指数

590 794
149 773
84 663
335 515

Chao1指数

151 430
46 399
39 279
63 601

Shannon指数

1.58
0.85
0.91
1.16

Simpson指数

0.30
0.73
0.76
0.43

微生物群落中物种多样性（Alpha多样性）用

Shannon指数和 Simpson指数来表征，Shannon指数

越大或 Simpson指数越小，表明群落中的多样性越

丰富。4个样品中的 Shannon指数和 Simpson指数

详见表 2，土壤菲降解菌群的 Shannon指数 1.58，
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图 4 不同菌群的 ACE指数(左)和Chao1指数(右)

Simpson指数 0.30，该菌群的多样性在 4个复合菌

群中最高（图 5）。此外，不同来源的菲降解菌群

多样性为土壤（Shannon 1.58, Simpson 0.30）高于活

性污泥（Shannon 0.91, Simpson 0.76），相反，不同来

源的萘降解菌群多样性为活性污泥（Shannon
1.16, Simpson 0.43）高于土壤（Shannon 0.85, Simp⁃
son 0.73）。土壤来源的降解菌群多样性为菲降解

菌群（Shannon 1.58, Simpson 0.30）高于萘降解菌群

（Shannon 0.85, Simpson 0.73），活性污泥来源的降

解菌群多样性则为萘降解菌群（Shannon 1.16,
Simpson 0.43）高 于 菲 降 解 菌 群（Shannon 0.91,
Simpson 0.76）。分组间的 Shannon多样性指数也

显示，土壤中菲、萘降解菌群的离散程度>活性污

泥中菲、萘降解菌的离散程度，且土壤中菲和萘
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图 5 不同菌群的 Shannon指数(左)和 Simpson指数(右)
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降解菌群的多样性高于活性污泥中菲和萘降解菌

群的多样性。

2.6 菌群结构

由图 6可知，从门分类水平上看，不同来源的

菲降解菌群主要分布在变形菌门（Proteobacteria）
（99.94% vs 99.06%）；从纲分类水平看，它们主要分

布在 γ-变形菌纲（Gammaproteobacteria）（66.41% vs
93.72%）；从目分类水平看，土壤来源的菲降解菌

群 主 要 分 布 在 肠 杆 菌 目（Enterobacteriales）
（45.7%），活性污泥来源的菲降解菌群主要分布

在黄色单胞菌目（Xanthomonadales）（90.73%）；从
科分类水平看，土壤来源的菲降解菌群主要分布

在肠杆菌科（Enterobacteriaceae）（45.7%），活性污

泥来源的菲降解菌群主要分布在黄色单胞菌科

（Xanthomonadaceae）（3.97%）；从属分类水平看，土

壤来源的菲降解菌群主要分布在肠杆菌属（En⁃
terobacter）（38.21%），其次是丛毛单胞菌属（Coma⁃
monas）（32.78%）与 不 动 杆 菌 属（Acinetobacter）
（20.49%），活性污泥来源的菲降解菌群基本上为

寡养食单胞菌属（Stenotrophomonas）（90.58%）。
同样，从门分类水平看，不同来源的萘降解菌

群主要分布在变形菌门（Proteobacteria）（99.85%
vs 99.95%）；从纲分类水平看，降解菌群主要分布

在 γ -变形菌纲（Gammaproteobacteria）（99.41% vs
99.76%）；从目分类水平看，土壤来源的萘降解菌群

主要分布在肠杆菌目（Enterobacteriales）（87.69%)，
活性污泥来源的萘降解菌群主要分布在假单胞菌

目（Pseudomonadales）（53.08%）；从科分类水平看，

土壤来源的萘降解菌群主要分布在肠杆菌科（En⁃
terobacteriaceae）（87.69%），活性污泥来源的萘降解

菌 群 主 要 分 布 在 莫 拉 菌 科（Moraxellaceae）
（53.07%），其次为肠杆菌科（41.04%）；从属分类水

平看，土壤来源的萘降解菌群主要分布在肠杆菌属

（Enterobacter）（85.16%），其次为不动杆菌属（Aci⁃
netobacter）（9.67%），活性污泥来源的萘降解菌群主

要分布在不动杆菌属（Acinetobacter）（52.74%），其
次为肠杆菌属（Enterobacter）（40.11%）。

土壤菌群（T1+T2）中的肠杆菌属（Enterobac⁃
ter）、丛毛单胞菌属（Comamonas）、沙雷氏菌属

（Serratia）和克雷伯氏菌属 Klebsiella的丰度显著高

于活性污泥菌群（W1+W2）中的，相反，活性污泥中

寡养食单胞菌属（Stenotrophomonas）、无色杆菌属 

图 6 属水平的物种分布频率

（Achromobacter）、潘多拉菌属（Pandoraea）和苍白

杆菌属（Ochrobactrum）要显著高于土壤。此外，丛

毛单胞菌属（Comamonas）和沙雷氏菌属（Serratia）
仅在土壤菲降解菌群中发现，潘多拉菌属（Pan⁃
doraea）只存在于活性污泥的萘降解菌群中，且寡

养食单胞菌属（Stenotrophomonas）和无色杆菌属

（Achromobacter）也主要存在于该菌群中。

3 讨 论

农田土壤由于大气沉降和污水灌溉会导致

PAHs等持久性有机污染物含量增加，通过对不同

典型灌区土壤分析发现，表层土是 PAHs的主要累

积部位，污灌区表土中PAHs含量高达 726 μg/kg，其
次是再生水灌区和清灌区分别为 200、34 μg/kg[19]。
农田土壤中积累的 PAHs具有慢性毒性和致癌、

致畸、致突变的“三致”作用，对人类的健康和生

态环境造成巨大危害 [20]。微生物对土壤中 PAHs
的降解起着很大作用，一些好氧或厌氧微生物能

通过不同的代谢机制将 PAHs降解、矿化，为生物

修复 PAHs污染土壤提供可能 [21]，因此，挖掘高效
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PAHs降解菌资源并将其用于农田污染土壤的治

理具有重要意义。此外添加到土壤中的微生物还

可以增加土壤肥力 [22]。目前，利用微生物降解

PAHs已成为污染土壤修复的重要研究方向，不少

研究者分离纯化到一些对 PAHs具有高效降解作

用的纯菌，但单一纯菌通常仅能降解 PAHs中的

一种或几种 [23]，不能满足农田土壤中种类繁多的

PAHs污染物的降解需求。在自然环境中，微生物

均以群落形式存在，群落的组成和结构往往影响

微生物对污染物的降解 [24]，研究表明复合菌往往

比单一纯菌有更高的降解 PAHs的效率 [25]，且复合

菌具有群落多样性，对环境有较强的适应能力。

本研究从农田污染土壤及活性污泥中驯化得到 4
个对菲或萘具有高效降解能力的复合菌群，说明

污染土壤及活性污泥是驯化 PAHs降解菌的重要

资源，其中，来自活性污泥中的降解复合菌群对

菲、萘的降解效率均显著高于来自农田土壤中的

复合菌群。从多样性角度而言，土壤中的菲降解

菌多样性高于污泥中菲降解菌群，相反，活性污泥

中萘降解菌群多样性高于土壤来源的萘降解菌群，

这表明可有针对性地从焦化厂污染土壤中挖掘菲降

解菌资源，从活性污泥中发掘萘降解菌资源。

通过物种结构分析可进一步看到土壤和活性

污泥中菲、萘降解菌的差异。就菲降解菌而言，

从门分类水平上看，两种来源的菲降解菌都主要

集中在变形菌门（Proteobacteria），约占 99%。从属

分类水平看，土壤来源的菲降解菌群主要分布在

肠杆菌属（Enterobacter）（38.21%），其次是丛毛单

胞菌属（Comamonas）（32.78%）与不动杆菌属（Aci⁃
netobacter）（20.49%），活性污泥中的菲降解菌群基

本 上 为 寡 养 食 单 胞 菌 属（Stenotrophomonas）
（90.58%），土壤中菲降解的优势菌属为肠杆菌

属、丛毛单胞菌属，污泥菲降解优势菌属为寡养

食单胞菌属，两者有明显的不同。两种来源的萘

降解菌也主要集中在变形菌门（Proteobacteria），
占 99%左右。从属分类水平看，土壤来源的萘降

解 菌 群 主 要 分 布 在 肠 杆 菌 属（Enterobacter）
（85.16%），其 次 为 不 动 杆 菌 属（Acinetobacter）
（9.67%），而活性污泥中的萘降解菌群主要分布

在不动杆菌属（Acinetobacter）（52.74%），其次为肠

杆菌属（Enterobacter）（40.11%）。可以看出活性污

泥中萘降解菌不动杆菌属（Acinetobacter）的比例

较土壤中的高 47.07%，而肠杆菌属（Enterobacter）
的比例较土壤中高 45.05%。其他研究也证实上

述属的微生物种类具有菲或萘的降解能力，1株

Acinetobacter johnsonii 能够降解菲 [26]；从炼油厂附

近污染土壤中分离到两株菲降解菌，经过鉴定其

中一株为寡养食单胞菌属（Stenotrophomonas）[27]；

由胜男等首次发现 Comamonas sp.能够降解菲 [28]；

肠杆菌属（Enterobacter）能够降解菲、萘等低分子

的多环芳烃污染物 [29]。

此外，本研究中 4个菌群的绝大部分 OTU是
各自独有的，表明这些属的物种对降解 PAHs具
有重要作用，且不同来源的样品中存在具有可降

解不同种类 PAHs的特异微生物，这些不同种类

微生物在 PAHs降解过程中可能有相互作用。

4 结 论

本研究可比较农田污染土壤与活性污泥中驯

化到的菲、萘降解菌的多样性差异，可针对性发

掘菲、萘降解菌资源。研究表明农田土壤和活性

污泥中 PAHs降解菌的丰富度及多样性都非常

高，可用于驯化优良的 PAHs降解菌。通过对土

壤和活性污泥中 PAHs降解混合菌的群体构成和

丰度的比较，发现土壤中对发掘菲降解菌资源、

污泥中对发掘萘降解菌资源更有意义，发掘的降

解菌能够为农田土壤或水体中 PAHs污染治理提

供保障。
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