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摘　要：本文以湖北恩施渔塘坝富硒碳质泥岩为研究对象，采用构建１６ＳｒＲＮＡ基因克隆文库方法首次对其微生物群落结构

进行了初步调查，结果发现其中细菌主要特征群落为变形菌（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）３４％、酸杆菌（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）４３．６％、放线菌（Ａｃ－
ｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）１２．９％和未分类细菌９．５％。古菌主要优势菌群为泉古菌（Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ）６６．６７％，未分类古菌３２％。表明高硒

样品中具有丰富的微生物多样性。该结果有助于进一步 理 解 高 硒 环 境 下 硒 生 物 地 球 化 学 转 化 过 程 中 微 生 物 的 重 要 作 用，并

为硒中毒地区的生物修复和恩施硒资源的安全开发提供参考依据。
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　　微生物是一切肉眼看不见或者看不清楚的微小

生物的总称，既包括原核的真细菌、放线菌、支原体、

立克次氏体、衣原体、蓝细菌和古细菌，也包括真核

的真菌（酵母菌和霉菌）、原生动物和微藻类，以及非

细胞的病毒、类病毒和朊病毒等。微生物在自然界

中无处不在，在很多动、植物活动无法到达的地方，

微生物是唯一的生命体。微生物虽然个体微小，但

具有极大的比表面积，能够迅速地与周围环境进行

物质交换，并且数量庞大，代谢类型多样，代谢强度

也高于动、植物，具有较大的合成和分解能力。地质

环境中存在的 微 生 物 参 与 了 许 多 地 质－地 球 化 学 过

程，使特定的生境具有与之相适应的的微生物群落

多样性。湖北恩施渔塘坝是中国较为典型的高硒地

区之一［１－３］，也是 世 界 上 发 生 过 人 群 硒 中 毒 爆 发 性

流行的病区［４］。目前已经发现有很多种微生物［５－９］

可以参与硒的价态转化并在硒的生物地球化学循环

中发挥着重要作用。有些微生物可以将高毒性的氧

化态亚硒酸 盐 及 硒 酸 盐 异 化 还 原 为 无 毒 的 元 素 态

硒，或甲基化 为 具 挥 发 性 的ＤＭＳｅ等；而 有 些 微 生

物又可通过元素态硒的氧化而获得能量。因此，调

查湖北恩施渔塘坝富硒碳质泥岩中的微生物群落结

构，可以进一步了解高硒环境下微生物在硒的生物

地球化学转化过程中的重要作用，有助于硒中毒地

区的环境修复，并为恩施硒资源的安全开发提供参

考依据。

１　材料与方法

１．１　样品

本研究中的富硒碳质泥岩于２００７年，２００８年８
月采自湖北省恩施市双河乡渔塘坝北部二叠系茅口

组顶部碳质硅质岩层。采用 ＨＧ－ＡＦＳ法［１０］测定其

平均含硒量为９８５ｍｇ／ｋｇ（ｎ＝６）。

１．２　样品预处理和ＤＮＡ提取

样品在无菌条件下分装，采用改进的液氮研磨

ＤＮＡ提取法［１１］，称取约５ｇ样品及３．５ｇ石英砂加

入研钵，迅速加入适量液氮并用力研磨，反复加入液

氮研磨３次，之 后 加 入１３．５ｍＬ（６５℃预 热）ＤＮＡ
抽提液，３７℃２２５ｒｐｍ摇床温育３０ｍｉｎ，称取０．１６

ｇ溶菌酶溶于１ｍＬ无 菌 水 中（终 浓 度１０ｍｇ／ｍＬ）

加入离心管中混匀ｖｏｒｔｅｘ　１０ｓ，３７℃２２５ｒｐｍ摇 床
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温育３０ｍｉｎ加入１．５ｍＬ２０％ＳＤＳ（６５℃预热）６５℃
水浴２ｈ（每１５～３０ｍｉｎ颠倒一次），４℃６０００ｇ离心

１０ｍｉｎ，取上清，再向离心管中加入４．５ｍＬＤＮＡ抽

提液（６５℃预 热）和０．５ｍＬ２０％ＳＤＳ（６５℃预 热），

ｖｏｒｔｅｘ　１０ｓ，４℃６０００ｇ离心１０ｍｉｎ加 入 等 体 积 氯

仿ｖｏｒｔｅｘ　１０ｓ，４℃６０００ｇ离心１０ｍｉｎ，取上清加入

０．６倍体积异丙醇（－２０℃静置时间大于１ｈ），２５℃
１６０００ｇ离心３０ｍｉｎ弃去上清，用７０％乙醇（４℃预

冷）重 悬２次，静 置３０ｍｉｎ，２５℃１６０００ｇ离 心３０
ｍｉｎ弃去上 清，空 气 干 燥 加 入１００μＬ无 菌 水 重 悬

ＤＮＡ，于－２０℃存放。根据不同用途，对此ＤＮＡ样

品进一步处理纯化。

１．３　ＰＣＲ扩增

由上海生工生物工程技术服务有限公司合成了

两对扩增细菌及古菌１６ＳｒＤＮＡ部分片段的通用引

物：细菌通用引物Ｅｕｂａｃ２７Ｆ：（５’－ＡＧＡ　ＧＴＴ　ＴＧＡ
ＴＣＣ　ＴＧＧ　ＣＴＣ　ＡＧ－３’）、Ｅｕｂａｃ１４９２Ｒ：（５’－ＧＧＴ
ＴＡＣ　ＣＴＴＧＴＴ　ＡＣＧ　ＡＣＴ　Ｔ－３’）。古菌通用引物

Ａｒｃｈ２１Ｆ：（５’－ＴＴＣ　ＣＧＧ　ＴＴＧ　ＡＴＣ　ＣＹＧ　ＣＣＧ
ＧＡ－３’）Ａｒｃｈ９５８Ｒ：（５’－ＹＣＣ　ＧＧＣ　ＧＴＴ　ＧＡＭ
ＴＣＣ　ＡＡＴ　Ｔ－３’）（Ｙ 为 Ｃ或 Ｔ；Ｍ 为 Ａ 或 Ｃ）。

ＰＣＲ扩增按常规流程进行。扩增体系为５０μＬ，其

中１０×ＰＣＲ 扩 增 缓 冲 液５μＬ，ｄＮＴＰｓ　４μＬ（２
ｍｍｏｌ／Ｌ），两种引物各０．５μＬ（１０μｍｏｌ／Ｌ），Ｔａｑ酶

２Ｕ，以及适量 模 板。ＰＣＲ条 件 为９５℃变 性１ｍｉｎ，

６０℃复性４０ｓ，７２℃延伸１００ｓ，共３５个循环，最后

在７２℃在延伸１０ｍｉｎ。

１．４　１６ｓ　ｒＤＮＡ文库的构建

取ＤＮＡ约２０ｎｇ为模板，利用 细 菌、古 菌１６Ｓ
ｒＤＮＡ通用引物 进 行ＰＣＲ扩 增，每 次ＰＣＲ反 应 设

置３次 重 复，将ＰＣＲ产 物 混 合 后 以 回 收 试 剂 盒 回

收，分别得到１．５ｋｂ和９００ｂｐ的片段。将ＤＮＡ片

段克隆到ｐＭＤ１８－Ｔ载 体 上，经 过 阳 性 克 隆 筛 选 和

电泳检验得到的这些含有相关环境微生物１６ＳｒＤ－
ＮＡ片段的阳性克隆子的集合即构建了富硒碳质泥

岩样品中细菌 和 古 菌 的１６ＳｒＤＮＡ文 库。使 用Ｅ．
Ｚ．Ｎ．Ａ　Ｃｙｃｌｅ　Ｐｕｒｅ试剂盒（Ｐｒｏｍｅｇａ）纯化ＰＣＲ产

物，然 后 按 照ｐＭＤ１８－Ｔ载 体（ＭＢＩ）手 册 上 的 方 案

将回收所得ＰＣＲ产物克隆到ｐＭＤ１８－Ｔ载体上，并

转化到使用高效感受态细胞制备试剂盒（鹭隆生物

有限公司）制备的Ｅ．ｃｏｌｉ　ＤＨ５α感受态细胞中，涂布

于ＬＡ平板３７℃培养１２ｈ左右，挑取ＬＡ平板上的

单菌落并划线于新的ＬＡ平板上３７℃培养１２ｈ左

右。使用来 源 于ｐＭＤ１８－Ｔ载 体 克 隆 位 点 两 边５０
ｂｐ的序列为引物（ＵＰ　Ｉ：５’－ＧＧＡ　ＡＡＣ　ＡＧＣ　ＴＡＴ
ＧＡＣ　ＣＡＴ　Ｇ－３’；ＵＰ　ＩＩ：５’－ＴＴＧ　ＧＧＴ　ＡＡＣ　ＧＣＣ
ＡＧＧ　ＧＴ－３’）进行 菌 落ＰＣＲ，之 后 以１％琼 脂 糖 凝

胶电泳检测，筛选出所有阳性克隆子。

１．５　１６ｓ　ｒＤＮＡ限制性内切酶多态性（ＲＦＬＰ）分析

使用阳性 克 隆 子 菌 落ＰＣＲ的 产 物 为 模 板，以

ＵＰ　Ｉ，ＵＰ　ＩＩ为 引 物 进 行 二 次 扩 增，所 得 的 产 物 用

ＭｓｐＩ和或ＲｓａＩ进 行 完 全 酶 切，酶 切 产 物 用５％琼

脂糖凝胶电泳检测，分析产物酶切后的图谱，计算每

种酶切谱型的出现频率。

１．６　１６ｓ　ｒＤＮＡ序列测定与系统进化关系的分析

阳性克隆子 中 的１６ｓｒＤＮＡ由 上 海Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ
生物有限公司 进 行 测 序，所 得 的 序 列 在ＲＤＰ（ｒｉｂｏ－
ｓｏｍａｌ　ｄａｔａｂａｓｅ　ｐｒｏｊｅｃｔ）ＩＩ中 先 进 行 序 列 有 效 性 验

证，剔除无 用 序 列，将 剩 余 序 列 进 行ＳＥＱＵＥＮＣＥ－
ＭＡＴＣＨ，找出ＲＤＰ　ＩＩ库中相关序列，用ＡＲＢ软件

进行 分 析 并 构 建 了 相 应 系 统 进 化 树；同 时 在 ＮＣＢＩ
上利用Ｂｌａｓｔ搜索ＧｅｎｅＢａｎｋ，ＥＭＢＬ，ＤＤＢＪ和ＰＤＢ
上的所有序 列，找 出 相 关 序 列，确 定 样 品 中 所 含 细

菌，古菌所属的种类范畴；结合这两部分搜索结果和

ＡＲＢ构 建 的 进 化 树，挑 选 其 中 的 部 分 序 列，利 用

ＤＮＡＭＡＮ（ｖｅｒｓｉｏｎ　６．０，Ｌｙｎｎｏｎ　ＢｉｏＳｏｆｔ）软件进行

分析，采用邻接法构建系统发育树。

２　结果和讨论

２．１　样品ＤＮＡ提取结果

使用无菌管及一次性灭菌采样器采集富硒碳质

泥岩，立即放入４℃保温箱中，１２ｈ内－２０℃冷冻保

存。采用液氮研磨法提取ＤＮＡ，１ｇ样品可以获得

大约２００ｎｇ　ＤＮＡ，且ＤＮＡ片段大于２１ｋｂ，而且酶

切效果良好，可 以 用 于 微 生 物ＤＮＡ随 机 基 因 文 库

构建。

２．２　１６Ｓ　ｒＤＮＡ文库构建及１６Ｓ　ｒＤＮＡ　ＲＦＬＰ分析

构建１６ＳｒＤＮＡ克 隆 文 库，采 用 了 ＵＰ　Ｉ＋ＵＰ
ＩＩ引物对阳性克隆子进行菌落ＰＣＲ以验证 插 入 片

段的大小，对ＤＮＡ片段大小在１．５ｋｂ的ＰＣＲ产物

以 ＭｓｐＩ进 行 酶 切，之 后 用５％琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 检

测。由于克隆数量大无法在同一次电泳中间测完，

因此对每次电泳中具有不同谱型的酶切产物加以统

计，并与最后 同 时 进 行 电 泳，以 除 去 可 能 重 复 的 谱

型。结果显示富硒碳质泥岩样品中的细菌至少属于

１２种不同的类型；而古菌则至少属于３种不同的类
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型。这说明样品中细菌群落发育较好，有多个种群

适应了高硒环境，而古菌仅有少部分种群可在高硒

环境中生存。本研究中分别构建了湖北恩施渔塘坝

富硒 碳 质 泥 岩 的 细 菌１６ＳｒＤＮＡ克 隆 文 库 和 古 菌

１６ＳｒＤＮＡ克隆文 库，从 文 库 中 随 机 挑 取１５０个 克

隆进行ＰＣＲ－ＲＦＬＰ分析，对具有不同谱型的克隆进

行测序，获得１２０个长度约为１．５ｋｂ的１６ＳｒＤＮＡ
序列。通过ＤＮＡＭＡＮ（ｖｅｒｓｉｏｎ　５．０）软件进行相互

比较，这１２０个 序 列 之 间 的 同 源 性 均 小 于９７％，为

不同的基因型。将这些序列与ＥＭＢＬ和ＲＤＰ　ＩＩ数

据库中的已知序列进行相似性比较，得到同样的结

果，发现这些克隆子可被归入１０门，２４个种，如图１
所示，图中分别为古菌和细菌文库中不同微生物类

群分别在 文 库 中 的 百 分 比。采 用 ＤＯＴＵＲ［１２］计 算

得到细菌和古菌克隆子文库的多样性稀释曲线及克

隆文库多样性指数，如图２，表１所示。多样性稀释

曲线可以很直观的看出古菌克隆文库曲线已经有接

近饱和的趋势，而细菌克隆文库还远没有饱和，说明

样品中细菌的多样性远高于古菌。Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｅａｖ－
ｅｒ　Ｉｎｄｅｘ用来表示群落中物种的歧异程度，这 个 指

标会同时受到物种数量（丰富度）和物种的数量分布

（均匀度）所影响，一个群落中如果物种越多（丰富度

越高），不 同 物 种 的 数 量 越 均 匀 一 致，Ｓｈａｎｎｏｎ－
Ｗｅａｖｅｒ　Ｉｎｄｅｘ就 越 高；Ｓｉｍｐｓｏｎ　Ｉｎｄｅｘ代 表 从 一 个

群落中随机取出两个个体，这两个个体同属一个物

种的概率，一个群落中如果物种歧异度越高，这个指

标值就越低；由表１可知细菌文库１６ＳｒＤＮＡ克隆

文库中物种的歧异度远高于古菌文库１６ＳｒＤＮＡ克

隆文库，能够较好的代表湖北恩施渔塘坝富硒碳质

泥岩样品中的群落组成。

图１　不同微生物类群在１６ＳｒＤＮＡ克隆文库中的比例

Ｆｉｇ．１　Ｔｈｅ　ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ　ｏｆ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｍｉｃｏｒｂｅ　ｇｒｏｕｐｓ

ｂａｓｅｄ　ｏｎ　１６ＳｒＲＮＡ　ｇｅｎｅ　ｃｌｏｎｅ　ｌｉｂｒａｒｉｅｓ

图２　湖北恩施渔塘坝富硒碳质泥岩中细菌及

古菌多样性稀释曲线

Ｆｉｇ．２　Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ　ｃｕｒｖｅ　ｏｆ　ｂａｃｔｅｒｉａｌ　ａｎｄ　ａｒｃｈａｅａｌ　１６ＳｒＲＮＡ

ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ　ｆｒｏｍ　Ｓｅ－ｒｉｃｈ　ｃａｒｂｏｎａｃｅｏｕｓ　ｍｕｄｓｔｏｎｅ

表１　１６Ｓ　ｒＤＮＡ克隆文库多样性指数

Ｔａｂｌｅ　１　Ｔｈｅ　ｉｎｄｅｘ　ｏｆ　ｍｉｃｒｏｂｅ　ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ｂａｓｅｄ　ｏｎ

１６Ｓ　ｒＲＮＡ　ｇｅｎｅ　ｃｌｏｎｅ　ｌｉｂｒａｒｉｅｓ

克隆

文库
Ｃｈａｏ１ ＡＣＥ　 ｂｏｏｔｓｔｒａｐ　Ｊａｃｋｋｎｉｆｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ－
Ｗｅａｖｅｒ
Ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ
Ｉｎｄｅｘ

古菌文库 ３５．３７５　３８．５９９　 ３０．０８１３　 ３８　 ３．０６２　 ０．０２７
细菌文库 ９０１　 ７４５．８８２　１３３．６８７　 ６１７．４１５　 ４．５００　 ０．００４９

２．３　系统进化分析

对测序得到的古菌１６ＳｒＤＮＡ克隆子序列进行

系统进化分析，结果见图３。克隆文库中有４０个克

隆属于泉古菌（Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ），所占克隆文库比例

为６６．６７％；此 外 还 有 广 古 菌（Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ）：

１．６７％，以 及 未 分 类 古 菌（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ　Ａｒｃｈａｅａ）：

３１．６７％。泉古菌（Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ）是一类极端嗜热

嗜酸可代谢硫的古菌类群。其中有１６个克隆子属

于热变形菌纲Ｔｈｅｒｍｏｐｒｏｔｅｉ与已知物种相似 性 均

大于９７％，热 变 形 菌 纲Ｔｈｅｒｍｏｐｒｏｔｅｉ为 细 长 状 杆

菌，能够弯曲或分支的革兰氏阴性菌，细胞壁由糖蛋

白组成，为绝对厌氧生长温度为７０～９７℃，ｐＨ介于

２．５～６．５，常存在于富含硫的热水环境中，通过氧化

葡萄糖、氨基酸、酒精和有机酸等获取能量，可以以

硫为电子受体，也可利用 Ｈ２ 和Ｓ０ 进行化学无机自

养，以 ＣＯ 或 ＣＯ２ 为 唯 一 碳 源。广 古 菌 （Ｅｕｒ－
ｙａｒｃｈａｅｏｔａ）包含了古菌中的大多数种类，如经常在

动物肠道中发现的产甲烷菌，在极高盐浓度下生活

的盐杆菌，一些超嗜热的好氧菌和厌氧菌，也有海洋

类群。现有的一些研究已经发现古菌能够利用硒，
并且能够合成硒蛋白。
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（系统发育树采用邻接法构建；克隆以Ａ＿（编号）表示；参照菌株来自ＲＤＰ　ＩＩ数据库，

括号内为参照菌株在数据库中的编号；分支的长度表示遗传距离）

图３　湖北恩施渔塘坝富硒碳质泥岩古菌１６ＳｒＲＮＡ基因克隆子系统发育树

Ｆｉｇ．３　Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ　ｔｒｅｅ　ｏｆ　１６ＳｒＲＮＡ　ｇｅｎｅ　ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ　ｏｆ　Ａｒｃｈａｅａ　ｐｒｅｓｅｎｔ　ｉｎ　ｔｈｅ　Ｓｅ－ｒｉｃｈ

ｃａｒｂｏｎａｃｅｏｕｓ　ｍｕｄｓｔｏｎｅ　ｏｆ　Ｙｕｔａｎｇｂａ，Ｅｎｓｈｉ，Ｈｕｂｅｉ　Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

　　对测序得到的细菌１６ＳｒＤＮＡ克隆子序列进行

系统进化分析，结果见图４。克隆文库中有５６个克

隆属于变形细菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），所占克隆文库

比例 为３４％。其 中α－Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉ，β－Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅ－
ｒｉａ，γ－Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，δ－Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ所 占 比 例 分

别为：３．６８％，２５．１５％，３．０７％，１．２３％。除变形 细

菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）序 列 以 外 还 得 到 包 括 浮 霉 菌

门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）：４９．０８％；壁 厚 菌 门（Ｆｉｒｍｉ－
ｃｕｔｅｓ）：０．６１％；放 线 菌 门 （Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）：

１２．８８％；绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）：０．６１％；酸杆菌

门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）：４３．５６％；以 及 未 分 类 细 菌

（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ　Ｂａｃｔｅｒｉａ）：３．０７％，共１１个 种 类。
变形细菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）是细菌中最大的一门，
包括很多病原菌，如大肠杆菌、沙门氏菌、弧菌、螺杆

菌等著名的种类。也有自由生活的种类，包括很多

可以进行固氮的细菌。所有的变形菌门细菌为革兰

氏阴性菌，其外膜主要由脂多糖组成。很多种类利

用鞭毛运动，但有一些非运动性的种类，或者依靠滑

行来运动。此外还有一类独特的黏细菌，可以聚集

形成多细 胞 的 子 实 体。变 形 菌 门 包 含 多 种 代 谢 种

类，大多数细菌能够兼性或者专性厌氧及异养生活，
并且很多并非紧密相关的属可以利用光合作用储存

能量，因其多数具有紫红色的色素，被称为紫细菌。
变形菌门根据ｒＲＮＡ序列被分为五类（通常作为五

个纲），用希腊字母α、β、γ、δ和ε命名。
酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）是一个新划分出的菌

门，正如它的名字所暗示的，这是一类嗜酸的菌，于

１９９７年首次被分离出来，由于酸杆菌最近才被发现

因此大多数种类未获得纯培养，这些菌的生态分布

及代谢特性尚未被人们了解，但因其在土壤中大量

存在，这些菌很可能是生态系统的重要组成。Ｇａｒ－
ｂｉｓｕ［１３］等人研究发现当向培养基中添加１ｍｍｏｌ／Ｌ
亚硒酸钠，枯草芽孢杆菌（丙酸杆菌属）在还原亚硒酸

钠为元素硒的同时还会产生形态和生化方面的变化。
放线菌 门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）是 一 类 革 兰 氏 阳 性

细菌，曾经由于其形态被认为是介于细菌和霉菌之

间的物种。它们具有分支的纤维和孢子，依靠孢子

繁殖，表面上和属于真核生物的真菌类似，从前被分

类为“放 线 菌 目”（Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ）。但 因 为 放 线 菌

没有核膜，且 细 胞 壁 由 肽 聚 糖 组 成，和 其 它 细 菌 一

样。目前通过分子生物学方法，放线菌的地位被肯

定为细菌的一个大分支。放线菌用革兰氏染色可染

成紫色（阳性），且ＧＣ含量 较 高。放 线 菌 最 重 要 的

作用是可以产生、提炼抗菌素，目前世界上已经发现

０２５ 地　球　与　环　境　　 ２０１１年　



（系统发育树采用邻接法构建；克隆以Ｅ＿（编号）表示；参照菌株来自ＲＤＰ　ＩＩ数据库，

括号内为参照菌株在数据库中的编号；分支的长度表示遗传距离）

图４　湖北恩施渔塘坝富硒碳质泥岩细菌１６ＳｒＲＮＡ基因克隆子系统发育树

Ｆｉｇ．４　Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ　ｔｒｅｅ　ｏｆ　１６ＳｒＲＮＡ　ｇｅｎｅ　ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ　ｏｆ　ｂａｃｔｅｒｉａ　ｐｒｅｓｅｎｔ　ｉｎ　ｔｈｅ

Ｓｅ－ｒｉｃｈ　ｃａｒｂｏｎａｃｅｏｕｓ　ｍｕｄｓｔｏｎｅ　ｏｆ　Ｙｕｔａｎｇｂａ，Ｅｎｓｈｉ，Ｈｕｂｅｉ　Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

的２０００多中抗菌素中，大约有５６％是由放线菌（主

要是放线菌属）产生的，如链霉素、土霉素、四环素、
庆大霉素等。放线菌门拥有数目众多的纲、目、科、
属（常见的有诺卡氏菌属、小单孢菌属、链霉菌属，其
与变形菌门、厚壁菌门的细菌构成了硒还原的主要

菌门群体［１４］。Ｗｉｎｔｚｉｎｇｅｒｏｄｅ［１５］等从厌氧生化反应

池中分离出３种多食醋弧菌（一种新型放线菌），这

些细菌具有在厌氧条件下将硒酸盐还原为单质硒的

能力，同时也存在硒的甲基化现象。

３　结论

　　本研究首次采用分子生物学技术初步研究了湖

北恩施渔塘 坝 富 硒 碳 质 泥 岩 中 细 菌 和 古 菌 的 多 样

性，结果表明富硒碳质泥岩中细菌的优势种群主要

包括变形菌群，酸杆菌群和放线菌群等；古菌的优势

种群主要是泉古菌群。此外泥岩中还存在部分未分

类的菌群占到 总 克 隆 文 库 的９．５％，且 与 已 知 微 生

物类群相似性小于８０％，证明富硒碳质泥岩中有着

丰富的 微 生 物 多 样 性，而 本 研 究 中 构 建 的１６ＳｒＤ－
ＮＡ克隆文库容量有限。因此为全面认识湖北恩施

渔塘坝富硒碳质泥岩中的微生物群落，应进行更大规

模的文库筛选及测序，并进行定期采样研究，其中微

生物群落结构的动态变化等方面尚有待进一步研究。
该研究结果有助于恩施硒中毒地区的环境修复，并有

可能为恩施硒资源的安全开发提供参考依据。
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