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沉积物中微生物资源的研究方法及其进展

屈建航，李宝珍，袁红莉!

（中国农业大学生物学院，农业部农业微生物资源及其应用重点开放实验室，北京W 7$$$:X）

摘要：沉积物生境条件特殊，含有丰富的微生物资源。作为自然界物质循环的主要推动力，沉积物中的微生物在水8沉积物的物

质循环中起重要作用，水质变化如污染和富营养化反过来会引起沉积物中微生物群落的改变。沉积物中微生物多样性的研究，

有助于从侧面了解上覆水水质、推测其污染及演化历史。沉积物中微生物物种、基因等资源的鉴定和获得，有助于丰富当前对

微生物资源的认知领域，并为其在生物技术领域的应用奠定基础。研究描述了沉积物生境的一般特点，并对沉积物中微生物的

多样性、微生物种质和基因资源等几个重要方面的研究方法和进展进行了综述。沉积物中微生物的研究是生物地球化学循环

研究的基础，必将受到越来越广泛的关注。
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沉积物是集化学物质和微生物于一体的特殊生态环境［9］。沉积物既是污染源，更是一个污染汇［:］。作

为污染源，主要体现在由于沉积物与上覆水之间的交换作用，沉积物的污染能够再次成为水体污染的潜在来

源，并通过水体扩散危及人类生存环境。而作为污染汇，据报道，目前全球河流、水库、湖泊、海洋沉积物污染

严重，部分区域的沉积物中重金属如 ;+、<4、=. 等含量严重超标；而且随着工业化的高速发展，这种状况已不

仅发生在发达国家，还扩展到许多发展中国家［>］。因此，沉积物的研究越来越受到重视，它已不仅属于地质

科学研究内容，更是环境科学研究的一个重要方面。

我国政府对环境污染的治理非常重视，但我国湖泊、水库、海洋等水体污染严重［>］。当前污染水体的治

理除了控制外源污染外，减少沉积物中内源污染物的释放也是主要途径。微生物作为地球物质循环的主要推

动力，在水?沉积物物质循环作用如磷的循环中，起着重要作用［@］，所以沉积物中微生物的研究具有重要的现

实意义。

本文就沉积物中微生物的多样性、微生物物种及其基因资源等方面的研究方法和进展进行了阐述，以期

为开发沉积物中的微生物资源，进而为水体的综合治理提供部分依据。

)* 沉积物的生境特点

沉积物由于上覆水的覆盖，生境条件比较特殊，如深海沉积物具有高压（每下降 9A/，增加 9 个大气压）、

黑暗、有机物含量低、盐度高等特征［B］。不同水体系统中，由于进化历史、物质汇入及沉积的方式和来源不

同，沉积物的物理和化学条件很大程度上受到周围环境的影响。不同水体的沉积物一般具有自身特异性，其

物质成分和丰度也具有不同的垂直分布特征。

相对于自然沉积环境，由于人类活动的影响，一些近海、湖泊、水库污染比较严重，使这类水体的沉积物生

境更加特殊。如富营养化的官厅水库，沉积物中重金属和有机农药（CCC、六六六等）污染严重，磷含量较高。

而南海东岛湖泊由于曾经栖息大量海鸟，之后又受到人为作用的干扰，所以沉积物有明显分层，中间有海鸟粪

土沉积层［D］。

+* 沉积物中的微生物多样性研究

沉积物中的微生物多样性对整个水体系统的状况有重要影响。微生物群落通过交互的代谢活动，影响沉

积物 E、F 等营养元素的物质循环，这些物质能够通过生物体自身或者其他途径传递到水体，决定着水体的营

养化状况，进而影响水质。另一方面，水质中的化学物质又可以通过自然沉降等途径传递到沉积物中，并作为

营养物质提供给沉积物中的微生物，影响沉积物中微生物的种类和数量。所以沉积物中微生物多样性的研究

能够帮助我们推测水体污染的状况和历史，提供对水体环境认识和治理的依据，这也是目前微生物分子生态

理论研究的一个重要方面。

+& )* 方法学进展

微生物多样性是整个地球生物多样性的重要组成部分，其主要研究内容是生态系统中微生物的物种数量

和丰度。由于传统的纯培养方法很难完全体现自然生境中原始的微生物群落特征，随着分子生物学技术的高

速发展，形成了以遗传标记或者生物特征化合物为标记的不依赖于纯培养的分子生态学方法，并被广泛应用

于海洋、淡水湖、沼泽等的沉积物中微生物多样性的研究。常用方法有：

9DG 0CEH 基因文库方法：在微生物研究中，9DG 0CEH 已经被广泛接受为一种“分子计时计”（/)*’(3*-0
(!0).)/’"’02），所有原核微生物 9DG 0CEH 的 >’和 B’端均含有保守序列，可以用来设计引物，而中间可变序列

区可以鉴定不同种类。该方法能够得到环境中整体微生物群落信息。HICIH（-##*,5,’4 0,1)2)/-* CEH
0’2"0,(",). -.-*82,2）方法［J］有助于减少文库中要测序的克隆数量，文库评估参数［K］能够反映所建文库对实际样
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品中微生物多样性的体现程度。

变性 $ 温度梯度凝胶电泳：变性梯度凝胶电泳技术（/’.-"01’2 +1-2,’." +’* ’*’("1)#!)1’3,3，/445）$ 温度梯

度凝胶电泳技术（6’7#’1-"01’ +1-2,’." +’* ’*’("1)#!)1’3,3，6445）［8］是基于 /9: 变性剂或温度线性梯度的凝

胶电泳中，不同的 /9: 分子解链后电泳速率不同，具备不同的迁移位置，从而加以区分。该方法避开了 ;<=
1/9: 基因文库费时、费力的缺点，而且能研究微生物群落的动态变化。但这种方法较多地依赖于电泳技术，

存在一定误差，而且一般考察的是约 >?? 个碱基对以下的小基因片断，在系统发育分析中，能够得到的与系统

进化相关的信息比较少。

荧光原位杂交技术：荧光原位杂交技术（@*0)1’3(’.(’ ,. 3,"0 !AB1,2,C-",).，@D=E）是通过荧光染料如生物

素、地高辛、荧光素等对 /9: 进行标记，清楚并方便地观察样品中细菌的细胞数量和空间位置，可以通过不同

的寡核酸探针同时对不同种类的细菌在细胞水平上进行原位的定性定量分析和空间位置识别［;?］。E)*+’1
等［;;］综合使用 @D=E、共焦激光扫描显微镜和数字图象分析技术，形成了一种检测环境样品中细胞浓度的半

自动化方法。

另外，生物化学方法也被较多地应用于微生物多样性的研究：

磷脂脂肪酸图谱分析：磷脂是构成细胞膜的主要成分，只存在于活细胞中，所以磷脂脂肪酸图谱方法适合

于对微生物群落的动态跟踪，但脂肪酸只具备属的特异性，所以该方法不能鉴定到种，另外，该方法需要大型

仪器，检测费用较高［;F］。

生物酶活性检测方法：对沉积物等环境样品中生理类群的检测，可以通过检测样品或者样品悬浮液中各

种生物酶活性来推测。G)B03 等［;］在对 H 个不同营养化水库沉积物中的微生物多样性和功能进行鉴定时，分

别测定了沉积物样品中酯酶、磷酯酶、葡糖苷酶和氨肽酶等活性，结果表明，胞外酶活性可以揭示出不同营养

化水质的沉积物中微生物所具有的特异代谢模式。这种方法相对于用探针杂交检测某生理类群等分子生物

学方法，具有简便、耗费小等优点，但是该方法的检测结果只能对生理类群的大概状况进行推测。

以上一些常用生态学方法的出现和完善大多只是在最近十几年时间，而且发展迅速，多数是由常规分子

生物学方法或者其他生化方法加以改善并应用于环境样品而形成。目前，这些研究方法的建立和完善、以及

在各种环境样品研究中的合理运用，仍然是沉积物微生物群落结构研究中涉及的一个热门话题。

!& !" 沉积物中微生物群落研究现状

沉积物微生物多样性的研究，是微生物分子生态学研究中一个重要内容。分子生态学研究方法的不断发

展为其提供了有力手段，但由于每种方法各有利弊，目前对沉积物中微生物多样性的考察一般需要综合运用

其中的几种方法，已经有应用不同方法综合研究多种类型沉积物的报道。I-J’.3(!*-+ 等［;K］使用特异探针杂

交和 ;<= 1/9: 文库 :I/I: 方法，鉴定了连续低温海洋沉积物的细菌多样性，表明在只有 F& <L左右的海洋

沉积物中仍然存在高度多样性的细菌群落。M)%7-.［;H］于 F??K 年使用 ;<= 1/9: 文库方法，研究了南极大陆

架不同深度沉积物中原核生物的多样性，得出沉积物中微生物物种丰度随着沉积物深度增加而下降的结论，

而且鉴定出大部分生物类型在海洋沉积物中具有普遍存在性。M0!1,.+ 等［;>］于 F??> 年运用 @D=E 和脂肪酸

分析方法，对通透性沙土沉积物中的微生物群落结构进行了研究，表明硫酸盐还原菌群在有氧海洋沉积物中

也具有很重要的作用，并且证明，脂肪酸这种生物标记（B,)7-1N’1）和 @D=E 方法的综合运用能够有效地探测

沉积物中微生物的群落结构。O!-.［;<］等使用 /445 方法研究了人工酸性沼泽湖中产甲烷古菌的群落特征，

表明其中产甲烷古菌类群的多样性有限，而且其多样性高低与产甲烷速率成正相关。G)B03 等［;］综合使用

@D=E、;<= 1/9: 克隆文库和胞外酶测定的方法，考察了不同营养化程度的水库沉积物中的微生物多样性，得

出 !P变形杆菌更多地存在于营养化程度较高的水库沉积物中，而 "P变形杆菌则与之相反；且胞外酶测定结果

显示，不同营养化的水库沉积物有其特异的代谢模式。使用 ;<= 1/9: 文库方法鉴定了官厅水库不同深度沉

积物的细菌群落分布特征，结果显示，不同深度沉积物中微生物的多样性有显著差异，且其多样性分布与沉积

物的理化特征分布呈现明显的相关性［;Q］。
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由此可见，目前沉积物中微生物多样性的研究，一方面体现在研究方法上的创新和完善，另一方面更重要

的是对各种生境沉积物中微生物多样性的鉴定研究。结果显示出沉积物中微生物多样性丰富，并且蕴藏特殊

的功能类群。

!" 沉积物中微生物的分离

尽管目前分子生态学方法越来越多地用于研究微生物群落结构，并可以鉴定出前所未有的微生物多样

性。但是，这种鉴定手段只能达到对微生物群落结构的整体认识，并不能够获得微生物物种，而且鉴定出的微

生物可能大部分是未培养（/.(/*"/0’1）种属［23］。据报道目前环境样品中可分离培养的微生物只能达到实际

生境中所有微生物总量的 4& 4425 6 275，沉积物中只有 4& 875 ［29］，仍有 2: 个区系的细菌只知道基因序

列［2;］。沉积物中含有丰富的微生物物种资源，从沉积物中进行微生物的分离成为沉积物中微生物研究的另

一个更具挑战性的课题。

!& #" 分离方法的改进

分离方法直接影响得到的微生物数量和种类。研究报道，几种适合于环境样品微生物分离的方法有：使

用寡营养成分、非传统的营养源和信号分子、添加植物多聚糖等聚合物作为能源、添加过氧化氢酶或者丙酮酸

盐（或酯）去除 <8=8、使用背景细菌来帮助目的菌的生长、选择合适的固体培养基凝固剂、长时间培养等。在

营养源方面，对环境样品中的微生物，如果立即在实验室的培养基条件下生长，会出现“富营养致死效应”，寡

营养成分［84］的使用能够减少细胞死亡率。以多聚物为能源的原理也是缓解对这种富营养的不适应，因为多

聚物必须被逐步降解到一定程度时才能被微生物所利用［82］，在这种情况下，一般要培养 22 6 28 周。另外，由

于沉积物中氧含量比较低，在分离时也需要维持较低的氧浓度，培养时加入过氧化氢酶或者丙酮酸盐（或酯）

能够去除培养时多余的 <8=8
［88］。>-?-@,［29］在 8447 年对比了 2AB 0CDE 文库方法和分离培养方法得出的沉

积物中的微生物多样性，结果表明使用凝固剂结冷胶（+’**-. +/?）能够分离到更多的微生物，减少分离培养和

分子生物学方法鉴定出的微生物多样性的差别。对沉积物中微生物的分离培养，培养条件的微小改善便能提

高可培养比率，但目前可培养率比较高的也只有 275 左右，仍有很大的开发空间。分散生长室法（1,FF/G,).
+0)%"! (!-?H’0）［8:］是比较适合于沉积物中微生物分离的方法，主要原理是利用原始生境材料作为培养基，保

证微生物群落的营养要求和群落间相互作用的存在，从而得到了较高的分离效率。

!& $" 沉积物中微生物新种的获得

分离方法的改进能够培养出许多未培养的菌种，开拓人类对微生物的认知范围，并丰富现有的微生物物

种资源。土壤与沉积物具有相似的生境特点，B-," 等［82］使用多聚化合物和延长培养时间的方法对牧场土壤

中微生物进行分离，结果分离到 :2 个新种，分别属于酸杆菌亚门、!I变形杆菌纲的新目和新科、放线细菌新

科、"I变形杆菌纲的新目和红色杆菌亚纲。相对于常规土壤，沉积物生境更加特殊，其中可能蕴藏更多的新种

资源。微生物新种或者特殊功能菌的获得是目前沉积物中微生物物种资源研究的另一个重要方面。

%" 沉积物中天然基因资源的开发

对沉积物中天然基因资源的开发，除了获得其 2AB 0CDE 基因序列进行微生物多样性的鉴定之外，功能基

因的获得和应用，也是目前沉积物中微生物资源研究的重要方面。宏基因组文库方法是最近发展并应用起来

的环境样品中总基因组的研究方法。这一概念最早出现于 2;;9 年，当时为描述土壤中总体细菌的混合总基

因组，目的是揭示土壤细菌总基因组特点，并从中发现新药［8J］。宏基因组文库方法是一种不依赖于培养的基

因组分析技术，直接从环境样品中提取总 CDE，克隆于 ()G?,1、F)G?,1 或者 KEL 载体上，构建基因文库，并筛

选目的克隆。宏基因组方法被用来从环境中发现新基因、分析微生物多样性和活性、鉴定特殊微生物或其生

物合成途径、进行生物酶、新药的合成等［87］。

宏基因组方法作为一种比较新颖的研究手段，被较多地应用在土壤样品中，并发现了一些新的酶编码基

因和一些新的抗生素等。目前该方法也被逐渐应用于沉积物。M-H)0 等［8A］从其构建的海洋沉积物宏基因组

文库中，筛选到多个产生酰胺酶的克隆，其中一个能够产生新型的青霉素酰胺酶，为 #I内酰胺抗生素的高效
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生产提供了条件；/0’,"1-0" 等［23］使用宏基因组文库方法对海洋沉积物中病毒多样性进行了分析，发现 4 $ 5 的

病毒基因序列与已知的病毒基因序列不同，且数学统计结果显示，67+ 沉积物中含有大约 685 种病毒基因型，

表明海洋沉积物是一个很大的尚未开发的天然病毒库。目前四氢甲烷蛋白相关的 96 转移反应仍不清楚，

:-*;<=!.-;- 等［2>］在研究可培养菌的部分相关基因基础上，用宏基因组方法，发现沉积物中有多种微生物表

达这些相关基因，促进碳循环，这些微生物远远不同于现有已知的细菌和古菌。结果表明，沉积物中宏基因组

研究不仅是对基础微生物学的丰富，也是开发生物技术资源的有效途径，而且仍有相当大的可开发空间。

!" 沉积物中微生物的生物地球化学作用研究

沉积物是水体系统重要的内源污染源，在外源污染得到控制的情况下，如果不治理内源污染，水质仍可能

继续恶化。微生物是沉积物和水体之间物质循环的主要推动力，所以沉积物中微生物的生物地球化学作用也

是该领域研究的热点之一。研究者已经认识到沉积物?水的物质循环不只是单纯的地球化学作用，生物层的

参与非常重要［2@］。但是对沉积物中的生物地球化学机理尤其是微生物的生物地球化学作用的系统研究还很

薄弱。以引起富营养化的限制性因素磷的物质循环为例，研究者尝试用藻?菌生物膜体系抑制富营养化，取得

了较好效果［48］，孙晓杭等［5］使用添加和不添加抑菌剂的方法模拟微生物作用对沉积物中磷释放的影响，研究

表明，好氧环境中微生物有助于磷的积聚，而厌氧环境中微生物强化了磷的释放。但目前对于沉积物中微生

物影响磷循环的详细机理仍不清楚。

#" 总结

作为地球生态环境的重要组成部分，由于上覆水的存在及外源物质的渗入等，沉积物的生态条件特殊，蕴

藏了丰富的微生物多样性和资源。现代生物技术的发展为这一研究领域提供了有力手段，但仍有很大的可开

发空间。该领域的研究不仅涉及微生物学，也与地球化学密切相关，属于生物地球化学这一交叉学科的内容，

必将引起研究者越来越多的关注。

$%&%’%()%*：

［6 ］A B)1<C D，/*’<* 9，E--CC’. F，!" #$& E,(0)1,-* G,H’0C,"; -.G I<.(",).-* (!-0-("’0,=-",). )I C’G,J’."C I0)J 0’C’0H),0C )I G,II’0’." "0)#!,( C"-"’&

KLEF E,(0)1,)*)+; L()*)+;，2884，5M：446 453&

［2 ］A N’.+ O P，9!’. Q R，Q!-.+ S Q& N’H’*)#J’." -.G 0’C’-0(! ). #!)C#!)0<C ,. C’G,J’."& P<-.+=!)< L.H,0).J’."-* F(,’.(’C，2885，6@（6）：>

68&

［4 ］A R, T B& 9)."-J,.-",). )I C’G,J’."C -.G ’.H,0).J’."-* C’G,J’.")*)+;& DGH-.(’ ,. L-0"! F(,’.(’C，6@@>，64（5）：4@> 582&

［5 ］A F<. S O，Q!-.+ U，Q!-.+ / R，!" #$& E,(0)1,-* ’II’("C ). #!)C#!)0<C 0’*’-C’ ,. VDWOX *-7’ C’G,J’."C& L.H,0).J’."-* 9!’J,C"0;，288M，2Y

（6）：25 23&

［Y ］A 9!’. S R，Q!-.+ U Q，P-) Z [& Z0)+0’CC ,. G’’#?C’- J,(0)1,)*)+;& E-0,.’ F(,’.(’C，2885，2>（6）：M6 MM&

［M ］A R,< S N，F<. R P，Q!-) F Z，!" #$& L()?’.H,0).J’."-* ,.I)0J-",). 0’()0G’G ,. "!’ *-7’ C’G,J’."C )I "!’ N).+G-) WC*-.G，F)<"! 9!,.- F’-&

\<-"’0.-0; F(,’.(’C，288Y，2Y（Y）：Y35 Y>5&

［3 ］A O’;.G0,(7] E，^-<"’0,. R，:’0C"’0C :，!" #$& D##*,(-1,*,"; )I ()J1,.’G -J#*,I,’G 0,1)C)J-* N_D 0’C"0,(",). -.-*;C,C （DTNTD）#-""’0.C ,.

1-("’0,-* #!;*)+’.; -.G "-]).)J;& [)<0.-* )I E,(0)1,)*)+,(-* E’"!)GC，6@@M，2M：253 2Y@&

［> ］A :’J# Z K，D**’0 [ U& /-("’0,-* G,H’0C,"; ,. -‘<-",( -.G )"!’0 ’.H,0).J’."C：%!-" 6MF 0N_D *,10-0,’C (-. "’** <C& KLEF E,(0)1,)*)+; L()*)+;，

2885，53：6M6 633&

［@ ］A E<;=’0 P& NPPL $ VPPL - J’"!)G I)0 ,G’.",I;,.+ +’.’C I0)J .-"<0-* ’()C;C"’JC& 9<00’." a#,.,). ,. E,(0)1,)*)+;，6@@@，2：463 422 &

［68］A Q!-.+ U，T<-. S O& E)*’(<*-0 1,)*)+,(-* "’(!.,‘<’C -.G "!’,0 -##*,(-",). ") -.-*;C,C )I J,(0))0+-.,CJ ,. ’.H,0).J’."-* C-J#*’C& [)<0.-* )I O’!-,

X.,H’0C,"; （_-"<0-* F(,’.(’C），288Y，44（4）：256 25Y&

［66］A O)*+’0 N，_,’*C / T，F(!*’,I’0 : O，!" #$& 9<*",H-",).?,.G’#’.G’."，C’J,-<")J-",( G’"’0J,.-",). )I -1C)*<"’ 1-("’0,-* (’** .<J1’0C ,.

’.H,0).J’."-* C-J#*’C 1; I*<)0’C(’.(’ ,. C,"< !;10,G,=-",).& D##*,’G -.G L.H,0).J’."-* E,(0)1,)*)+;，2886，M3（62）：Y>68 Y>6>&

［62］A Q!-.+ O S，B-.+ S U，\, O U& N’H’*)#J’." ,. 0’C’-0(! J’"!)GC )I J,(0)1,-* ’()*)+;& D("- L()*)+,(- F,.,(-，2884，24（Y）：@>> @@Y&

［64］A T-H’.C(!*-+ :，F-!J :，Z’0."!-*’0 [，!" #$& O,+! 1-("’0,-* G,H’0C,"; ,. #’0J-.’."*; ()*G J-0,.’ C’G,J’."& D##*,’G -.G L.H,0).J’."-*

E,(0)1,)*)+;，6@@@，MY（@）：4@>2 4@>@&

［65］A /)%J-. [ Z，E(9<-,+ T N& /,)G,H’0C,";，()JJ<.,"; C"0<("<0-* C!,I"C，-.G 1,)+’)+0-#!; )I #0)7-0;)"’C %,"!,. D."-0(",( ().",.’."-* C!’*I C’G,J’."&

85M2 A 生A 态A 学A 报A A A 23 卷A



!""#：$ $ %%%& ’()*)+,(-& (.

/##*,’0 -.0 1.2,3).4’."-* 5,(3)6,)*)+7，899:，;<：8=;: 8=>:&

［?@］A BC!3,.+ D E，1*2’3" 5，F,""’ G& H!’ 4,(3)6,-* ()44C.,"7 I"3C("C3’ )J 0,JJ’3’." #’34’-6*’ I-.07 I’0,4’."I (!-3-("’3,K’0 67 "!’ ,.2’I",+-",). )J

6-("’3,-* J-""7 -(,0’I -.0 J*C)3’I(’.(’ ,. I,"C !763,0,K-",).& 1.2,3).4’."-* 5,(3)6,)*)+7，899@，L（8）：8>? 8<:&

［?;］A M!-. N M，F)*J 5，O’##’3*’ P，!" #$& 5’"!-.)+’.,( -3(!-’-* ()44C.,"7 ,. "!’ I’0,4’." )J -. -3",J,(,-**7 #-3",",).’0 -(,0,( 6)+ *-Q’& R15D

5,(3)6,)*)+7 1()*)+7，8998，=8：??< ?8<&

［?L］A SC T O，UC-. O V，OC-.+ O W，!" #$& P’#"!X3’*-"’0 0,I"3,6C",). )J 6-("’3,-* ()44C.,"7 ,. I’0,4’."I )J ’C"3)#!,( YC-.",.+ 3’I’32),3& D(,’.(’ ,.

M!,.-，D’3 P 1-3"! D(,’.(’，899@，:@（IC#E）：8:: 8=9&

［?>］A H-4-Q, O，D’Q,+C(!,U，O-.-0- D，!" #$& M)4#-3-",2’ -.-*7I,I )J 6-("’3,-* 0,2’3I,"7 ,. J3’I!%-"’3 I’0,4’." )J - I!-**)% ’C"3)#!,( *-Q’ 67 4)*’(C*-3

-.0 ,4#3)2’0 (C*",2-",).X6-I’0 "’(!.,ZC’I& /##*,’0 -.0 1.2,3).4’."-* 5,(3)6,)*)+7，899@，L?（=）：8?;8 8?;<&

［?<］A OC+’.!)*"K [，Y)’6’* B 5，[-(’ \ ]& E4#-(" )J (C*"C3’X,.0’#’.0’." I"C0,’I ). "!’ ’4’3+,.+ #!7*)+’.’",( 2,’% )J 6-("’3,-* 0,2’3I,"7& T)C3.-* )J

B-("’3,)*)+7，?<<>，?>9：=L;@ =LL=&

［89］A M)..). D /，Y,)2-..)., D T& O,+!X"!3)+!#C" 4’"!)0I J)3 (C*"C3,.+ 4,(3))3+-.,I4I ,. 2’37X*)%X.C"3,’." 4’0,- 7,’*0 0,2’3I’ .’% 4-3,.’ ,I)*-"’I&

/##*,’0 -.0 1.2,3).4’."-* 5,(3)6,)*)+7，8998，;>：:>L> :>>@&

［8?］A D-," 5，OC+’.!)*"K [，T-.II’. [ O& MC*",2-",). )J +*)6-**7 0,I"3,6C"’0 I),* 6-("’3,- J3)4 #!7*)+’.’",( *,.’-+’I #3’2,)CI*7 ).*7 0’"’("’0 ,.

(C*",2-",).X,.0’#’.0’." IC32’7I& 1.2,3).4’."-* 5,(3)6,)*)+7，8998，=（??）：;@= ;;;&

［88］A B)+)I,-. Y，/-30’4- \ P，B)C3.’CJ 1 ^，!" #$& ]’()2’37 )J !703)+’. #’3)_,0’XI’.I,",2’ (C*"C3-6*’ (’**I )J ^,63,) 2C*.,J,(CI +,2’I "!’ -##’3-.(’

)J 3’ICI(,"-",). J3)4 - 2,-6*’ 6C" .).(C*"C3-6’* I"-"’& T)C3.-* )J B-("’3,)*)+7，8999，?>8：@9L9 @9L@&

［8:］A ‘-’6’3*’,. H，V’%,I ‘，1#I"’,. D D& EI)*-",.+ “C.(C*",2-6*’”4,(3))3+-.,I4I ,. #C3’ (C*"C3’ ,. - I,4C*-"’0 .-"C3-* ’.2,3).4’."& D(,’.(’，8998，

8<;：??8L ??8<&

［8=］A D"’’*’ O V，D"3’," F ]& 5’"-+’.)4,(I：-02-.(’I ,. ’()*)+7 -.0 6,)"’(!.)*)+7& R15D 5,(3)6,)*)+7 V’""’3I，899@，8=L：?9@ ???&

［8@］A D"3’," F ]，D(!4,"K ] /& 5’"-+’.)4,(IX"!’ Q’7 ") "!’ C.(C*"C3’0 4,(3)6’I& MC33’." N#,.,). ,. 5,(3)6,)*)+7，899=，L：=<8 =<>&

［8;］A Y-6)3 1 5，̂ 3,’I 1 T，T-.II’. P B& M).I"3C(",).，(!-3-("’3,K-",).，-.0 CI’ )J I4-**X,.I’3" +’.’ 6-.QI )J P\/ ,I)*-"’0 J3)4 I),* -.0 ’.3,(!4’."

(C*"C3’I J)3 "!’ 3’()2’37 )J .)2’* -4,0-I’I& 1.2,3).4’."-* 5,(3)6,)*)+7，899=，; （<）：<=> <@>&

［8L］A B3’,"6-3" 5，R’*"I B，‘’**’7 D，!" #$& P,2’3I,"7 -.0 #)#C*-",). I"3C("C3’ )J - .’-3XI!)3’ 4-3,.’XI’0,4’." 2,3-* ()44C.,"7& [3)(’’0,.+I )J "!’ ])7-*

D)(,’"7 )J V).0). （D’3,’I B，B,)*)+,(-* D(,’.(’I），899=，8L? （?@:<）：@;@ @L=&

［8>］A ‘-*7CK!.-7- 5 Y，B)%’34-. D，\’3(’II,-. N，!" #$& O,+!*7 0,2’3+’." +’.’I J)3 4’"!-.)#"’3,.X*,.Q’0 M? "3-.IJ’3 3’-(",).I ,. V-Q’ F-I!,.+").，

-II’II’0 2,- 4’"-+’.)4,( -.-*7I,I -.0 4]\/ 0’"’(",).& /##*,’0 -.0 1.2,3).4’."-* 5,(3)6,)*)+7，899@，L?：>>=; >>@=&

［8<］A D).0’3+--30 5，T’.I’. T [，T’##’I’. 1& ])*’ )J I’0,4’." -.0 ,."’3.-* *)-0,.+ )J #!)I#!)3CI ,. I!-**)% *-Q’I& O703)6,)*)+,-，899:，@9; @9<：

?:@ ?=@&

［:9］A FC ] O，R-.+ H，S,C M S，!" #$& 5’"!)0 )J -*+-’X6-("’3,C4 6,)J,*4 ") ,4#3)2’ "!’ %-"’3 ZC-*,"7 ,. ’C"3)#!,( %-"’3I& 1.2,3).4’."-* D(,’.(’，

899@，8;（?）：>= ><&

参考文献：

［8 ］A 邓焕广，陈振楼，张兴正& 沉积物中磷的研究进展& 广州环境科学，899=，?<（?）：> a ?9&

［: ］A 李任伟& 沉积物污染和环境沉积学& 地球科学进展，?<<>，?:（=）：:<> a =98&

［= ］A 孙晓杭，张昱，张斌亮，等& 微生物作用对太湖沉积物磷释放影响的模拟实验研究& 环境化学，899;，8@（?）：8= a 8L&

［@ ］A 陈秀兰，张玉忠，高培基& 深海微生物研究进展& 海洋科学，899=，8>（?）：;? a ;;&

［; ］A 刘晓东，孙立广，赵三平，等& 南海东岛湖泊沉积物中的生态环境记录& 第四纪研究，899@，8@（@）：@L= a @>=&

［?9］A 张瑛，阮晓红& 分子生物学技术及其在环境样品微生物分析中的应用& 河海大学学报（自然科学版），899@，::（:）：8=? a 8=@&

［?8］A 张洪勋，王晓谊，齐鸿雁& 微生物生态学研究方法进展& 生态学报，899:，8:（@）：<>> a <<@&

［?L］A 屈建航，袁红莉，黄怀曾，等& 官厅水库沉积物中细菌群落纵向分布特征& 中国科学 P 辑 地球科学，899@，:@（增刊 ?）：8:: a 8=9&

［:9］A 吴永红，方涛，丘昌强，等& 藻X菌生物膜法改善富营养化水体水质的效果& 环境科学，899@，8;（?）：>= a ><&

?=;8A ; 期 A A A 屈建航A 等：沉积物中微生物资源的研究方法及其进展 A


