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研究报告 

微宇宙模拟溢油条件下沉积物中蓝细菌多样性 
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摘  要：【目的】在不同浓度原油胁迫下，研究沉积物中原油降解规律及蓝细菌的响应机制，探

讨蓝细菌对原油的耐受程度，并揭示蓝细菌种属结构组成的演替规律，为预测和判断溢油污染是

否会造成富营养化等次生环境问题提供依据。【方法】建立微宇宙模拟实验体系，设置未添加原

油对照组(CK 组)及一系列高浓度原油处理组(25、125 和 250 g/kg 干重，分别为 LO 组、MO 组

和 HO 组)，通过气相色谱-氢火焰离子化检测器分析微宇宙培养期间原油降解规律。采用蓝细菌

16S rRNA 基因分析蓝细菌多样性和丰度变化规律，以及蓝细菌各种属的演替情况。【结果】微宇

宙培养第 31 天时，在最低浓度处理组(LO 组)沉积物表层出现片状绿色菌苔，而其他处理组和对

照组未出现此现象。蓝细菌 16S rRNA 基因克隆文库结果表明，在溢油条件下所有处理组的蓝细

菌多样性均降低，但有一些种属出现富集，如 Oscillatoria 和 Prochlorococcus 等。此外，也监测

到大量的不可培养种属，预示着沉积物中可能存在新种属的蓝细菌。【结论】蓝细菌对原油具有

较高耐受性，25 g/kg 浓度原油会对蓝细菌生长产生刺激作用，且可能进一步引起蓝细菌富集。

原油会引起蓝细菌多样性降低，但个别种属会发生富集，说明这些种属对原油具有较高耐受性，

甚至发挥重要功能，如 Oscillatoria 具有固氮功能。本研究在分子水平上研究了蓝细菌对原油的

响应，对蓝细菌分子生态研究具有重要意义。 
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The impact of oil on the diversity of cyanobacteria in the  
sediments of a laboratory microcosm 
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Abstract: [Objective] We studied the oil degradation pattern and the responses of cyanobacteria to 
crude oil at a series of concentrations, analyzed the resistance of cyanobacteria when treated with oil, 
explored the succession of cyanobacterial phylotypes under oil stress, and to provide scientific basis to 
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judge if secondary environmental problems such as eutrophication would be caused by oil. [Methods] 
Microcosm experiments including untreated control (CK) and those treated with crude oil at a series of 
concentrations (25, 125 and 250 g/kg dry weight (wt), designated as, Light oil (LO), Medium oil (MO) 
and Heavy oil (HO), respectively) were set up in the laboratory. Gas chromatography-flame ionization 
detector (GC-FID) was adopted to analyze the degradation of crude oil. Cyanobacterial 16S rRNA 
genes were used to illustrate the diversity and richness of cyanobacteria and the alteration of genus 
during incubation period. [Results] A green mat appeared on the surfaces of sediments in the LO group 
on day 31 and didn’t occur in other groups. Clone libraries of cyanobacterial 16S rRNA genes revealed 
that the diversity of cyanobacteria reduced in the oiled sediments, while few genus such as Oscillatoria 
and Prochlorococcus increased at later stage. In addition, large proportion of sequences affiliated to 
uncultured genus might imply novel species. [Conclusion] This study indicated that cyanobacteria 
exhibited high resistance to crude oil. Oil could stimulate the cyanobacteria growth and might lead to 
cyanobacteria bloom in some situations. This study circumvents traditional cumbersome technologies, 
such as isolation and culture-based methods for cyanobacteria investigation, which is significant to 
molecular ecology analysis on cyanobacteria. 

Keywords: Microcosm, Cyanobacteria, Crude oil, Diversity, Degradation 

在自然环境下，一些湖泊经常由于高温和富

营养化等因素出现区域性蓝细菌暴发。有研究发

现，溢油环境中也会出现蓝细菌富集，在原油浓

度为 28.4±1.8 mg/kg wt 时沉积物中蓝细菌相对丰度

增加[1]，经微宇宙模拟实验证明蓝细菌生物量确有

很大提升，且产生肉眼可见的蓝细菌富集现象[2]。

1991 年科威特海湾战争期间海湾受到大批的石油

污染，有研究者发现在油膜上出现一层蓝绿色的

微生物垫，其中就存在蓝细菌[3]。在自然溢油条件

下经常会出现蓝细菌垫，Cohen 在苏伊士湾附近受

溢油污染的盐沼泽地中发现蓝细菌垫，通过研究

表明从中分离出的蓝细菌菌株并不具有原油降解

功能[4]。在热带条件下的原油污染位点，无论是土

壤表层或水体中经常会出现蓝细菌垫[5]。 

目前虽有众多研究发现溢油与蓝细菌垫的生

成存在联系，但关于蓝细菌在其中发挥的作用却

并无定论。Narro 等发现 Oscillatoria sp. strain JCM

可将萘氧化成 1-萘酚[6]。Raghukumar 等研究表明

Oscillatoria salina 、 Plectonema terebrans 和

Aphanocapsa sp.三种蓝细菌混合培养能消除超过

40%的原油[7]。一般认为蓝细菌并不直接参与原油

降解，而是通过胞外多糖与石油降解菌连接在一

起，为石油降解菌提供氧气，此外蓝细菌与石油

降解菌的聚合体能起固定作用[8-9]，从而进行有效

的生物降解。目前关于蓝细菌是否直接参与原油

降解仍然具有争议性，但无可否认，一定程度的

溢油会刺激蓝细菌生长[10-11]。 

许多研究采用显微镜技术或纯培养技术，根

据蓝细菌特有的形态来辨别不同蓝细菌[12]，此法

较为宏观且会错过许多比较小的蓝细菌，从而低估

其多样性。根据核糖体数据库(Ribosomal database 

project)[13]和基因库[14]中蓝细菌 16S rRNA 基因序

列，针对蓝细菌 16S rRNA 基因的特异性序列设计

引物，进而实现蓝细菌序列的特异性扩增[15]，此

法能避免分离培养等步骤，在分子水平上对蓝细

菌进行分类研究。 

虽有不少研究发现溢油与蓝细菌的富集存在

关联，但这些原油浓度大都处于较低水平，有研

究表明溢油事故发生后原油浓度可高达 500 mg/g，

周边已无植物生长，但此时微生物菌群结构如何

尚属未知[16]。本研究通过蓝细菌 16S rRNA 基因揭

示在添加不同高浓度原油条件下蓝细菌多样性和

丰度演替过程，旨在对不同种属蓝细菌对原油的

响应及耐受性蓝细菌进行挖掘和功能分析。 

1  材料与方法 

1.1  主要试剂和仪器 

MoBio 强力土壤 DNA 提取试剂盒，MoBio 公司；

Gel Extraction Kit (200)，Omega 公司。 

BS/BT 电子天平，北京赛多利斯仪器系统有限
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公司；FD-1-50 真空冷冻干燥机，北京博医康实验

仪器有限公司；真空旋转蒸发仪，IKA 公司；安捷

伦 7890A 气相色谱仪，安捷伦公司；MJ MiniTM 梯

度 PCR 仪，Bio-Rad 公司。 

1.2  方法 

1.2.1  微宇宙体系的建立：样品取自中国浙江省甬

江入海口，该位点属于亚热带与温带气候，非常

适宜浮游植物生长，甬江向东流入东海。样品取

自水深 1 m 处表层(0−1.5 cm)沉积物，将样品立即

运回实验室，置于 4 °C 备用。 

微宇宙实验共分为 4 个处理组：对照组 CK、

低浓度原油组(25 g/kg 干重，LO)、中浓度原油组

(125 g/kg 干重，MO)及高浓度原油组(250 g/kg 干

重，HO)。每个处理设置 3 个重复，容器为透明有

机玻璃(20 cm×10 cm×30 cm，长×宽×高)，用阻板隔

为三等分，每个处理有 900 g 沉积物。每个组别添

加经 0.2 μm 滤膜过滤的海水，上覆水厚度为 2 cm。

每个容器上方用可透光有机玻璃覆盖，以减少水

分蒸发，并不断添加海水使之与最初条件保持一

致。微宇宙实验共持续 35 d，按照实验设定的时间

取样，取样时间为下午两点。整个微宇宙培养环境

温度在(24±6)−(31±8) °C 之间，湿度在 45%−69%。 

1.2.2  原油降解分析：在微宇宙培养期间，分别在

第 1、2、5、8、14、20、28 及 35 天取表层 1.5 cm

的沉积物样品 2 g，立即冻存于−80 °C。实验前将

样品取出至冷冻干燥机中处理后经 100 目过筛，用

作后续原油分析。  

称取沉积物样品约 1 g 分别加入已知浓度的氘

代二十四烷烃和氘代菲作为内标，然后用二氯甲

烷:甲醇(9:1，体积比)进行 3 次超声抽提，抽提物

经真空旋转蒸发至恒重，取约 30 mg 抽提有机质进

行硅胶柱层析(12.5 cm 硅胶+1.5 cm 氧化铝)分离成

饱和烃、芳烃和非烃沥青质 3 个组分。 

(1) 全油色谱分析。研究所用原油为渤海重质原

油。称取原油样品10 mg用正戊烷溶剂稀释 100 倍，

沉淀过夜后取 1 μL 上样测试，所用仪器为安捷伦

7890A 气相色谱仪。色谱柱为 CP7749 弹性石英毛细

管柱(50 m×0.32 mm×0.4 μm)。起始温度 35 °C，恒

温 10 min，以 3 °C/min 升至 300 °C，恒温 15 min。

以氮气为载体，1 mL/min 恒速，进样量 1 μL。 

(2) 饱和烃色谱分析。饱和烃的 GC-FID 测定采

用安捷伦 7890A 气相色谱仪。色谱柱为 DB-1 弹性

石英毛细管质谱专用柱(60 m×0.32 mm×0.25 μm)。

起始温度 60 °C，恒温 2 min，2 °C/min 升至

290 °C，恒温 30 min。以氮气为载体，1 mL/min 恒

速，进样量 1 μL。 

1.2.3  蓝细菌 16S rRNA 基因克隆文库：对 4 个组

别的第 2 天和第 35 天的样品进行克隆文库分析，将

基因组 DNA 作为模板，采用引物 CYA395F (5′-GG 

GGAATYTTCCGCAATGGG-3′)、CYA781(a) (5′-GA 

CTACTGGGGTATCTAATCCCATT-3′)和 CYA781(b) 

(5′-GACTACAGGGGTATCTAATCCCTTT-3′)[15] 进 行

普通 PCR 扩增。PCR 反应体系为：10×ExTaq 缓冲

液5 μL，上下游引物各0.5 mmol/L，模板DNA 1 μL，

加ddH2O至总体积50 μL。PCR 反应条件为：95 °C 

5 min；95 °C 1 min，60 °C 45 s，72 °C 2 min，共 30 个

循环。PCR 产物用凝胶电泳进行验证，切胶后用 Gel 

Extraction Kit 进行回收，然后将产物与 pMDTM19-T

载体进行连接、转化，每个样本挑取 80 个阳性克隆

子。采用通用引物 M13F (5′-TGTAAAACGACGGC 

CAGT-3′)和 M13R (5′-GAGCGGATAACAATTTCAC 

ACAGG-3′)将得到的阳性克隆子进行筛选并测序。 

1.2.4  克隆文库多样性指数分析：将得到的全部测

序片段进行 Clustal 序列比对，然后通过 Phylip 

package (ver. 3.69)中 DNADIST 计算出不同序列

之间的距离矩阵，最后利用 DOTUR 软件 [17]在

97%相似水平上对目的基因序列进行操作分类单

元(Operational taxonomic units，OTU)分析。在软

件 MEGA 5.0 上进行系统发育树构建[18]，并输出保

存为 NWK 格式，利用在线软件 iTOL (http://itol. 

embl.de/ upload.cgi)进行修饰和注释。 

将每组样品进行独立的 OTU 分析，并计算每

组样品覆盖率、ACE 指数和 Chao 指数等，从而进

行各样品的 α 多样性分析。 
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2  结果与分析 

2.1  蓝细菌富集现象 

培养周期共为 35 d，在第 31 天时，LO 组表面

出现肉眼可见的区域性变绿现象，而在前 1 天时并

未出现此变化。其他处理组包括对照组均未出现

变绿现象。 

2.2  原油降解结果分析 

色谱结果导入增强型 Chemstation MSD 5977

软件(Agilent technologies)进行分析。正构烷烃峰

型呈等间距分布的特点，以氘代二十四烷烃出峰

时间确定出正构二十四烷烃的出峰时间，以姥鲛

烷(Pr)、植烷(Ph)的出峰时间确定出正构 C17、C18

的出峰时间，然后对 C13 到 C33 的正构烷烃进行标

注 。 利 用 饱 和 烃 峰 面 积 进 行 统 计 计 算 ， 选 取

Pr/C17、Pr/Ph、CPI 的比值作为重要降解指标。Pr

和 Ph 与其相邻的正构烷烃(nC17，nC18)之比可用作

判识有机质中正构烷烃是否发生降解。 

由全油色谱结果(图 1A)可知该原油富含轻

烃，正构烷烃的碳数分布为 nC9−nC36，单驼峰

型，主峰碳为 nC23，nC36 之后无法检出。与常规石 
 

 
图 1  全油色谱(A)和 LO 组原油降解(B)分析图 

Figure 1  Chromatography analysis of initial oil (A) and oil degradation in LO group (B) 
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油烃优先降解短链烷烃的规律不同，本批次微宇

宙培养 28 d 后正构烷烃高碳数组分的降解程度高

于低碳数组分(图 1B)，呈现出双峰型构型，主碳

峰为 nC17，nC31 之后组分相对含量降低。 

培养周期内饱和烃各组分峰面积积分结果如

表 1 所示，nC11 以下轻烃未检出，而在实验后期有

些高碳组分含量有降低趋势。 

微生物一般优先利用正构烷烃作为生长繁殖

的碳源，因此在生物降解早期阶段或对轻度降解

的原油而言，其 Pr/Ph 值相对保持不变；而 Pr 和 Ph

与相邻正构烷烃的比值(Pr/C17 和 Ph/C18)对于生物

降解作用非常敏感，随着生物降解程度的加深，

Pr/C17 和 Ph/C18 值均呈现出增加的趋势。随着时间

的推移，原油不断被降解，Pr/Ph 在 35 d 约有 50%

的降低；Pr/C17 从 0 d 开始稳定上升(表 2)，表明微

生物对正构烷烃的利用，而 8 d 却作为一个异常点 

 
表 1  时间序列微宇宙培养实验 LO 组饱和烃各组分峰面积积分结果 

Table 1  Values of saturated hydrocarbon peak area from LO group during incubation 

Cn Crude oil (107) 0 d (107) 2 d (107) 8 d (107) 20 d (107) 35 d (107) 

C9 0.10 ND* ND ND ND ND 

C10 0.15 ND ND ND ND ND 

C11 0.13 ND ND ND ND ND 

C12 0.24 ND ND ND ND ND 

C13 0.27 0.81 ND ND ND ND 

C14 0.30 5.28 ND 0.39 ND ND 

C15 0.31 14.90 0.58 1.53 0.60 ND 

C16 0.31 30.00 1.46 2.69 1.54 0.09 

C17 0.29 46.10 2.13 3.71 2.21 0.30 

Pr 0.20 24.30 2.22 3.18 2.39 0.58 

C18 0.33 49.30 2.30 3.66 2.30 0.58 

Ph 0.16 20.50 1.77 2.43 1.81 0.83 

C19 0.30 53.90 1.68 2.77 1.65 0.44 

C20 0.37 49.10 2.11 3.18 2.20 0.73 

C21 0.39 48.30 1.86 2.44 1.97 0.56 

C22 0.38 48.80 1.86 2.13 1.99 0.54 

C23 0.41 51.60 2.10 2.12 2.16 0.61 

C24 0.37 44.90 2.01 1.93 2.00 0.52 

C25 0.37 40.60 2.35 1.99 2.17 0.73 

C26 0.29 36.10 1.91 1.79 1.91 0.50 

C27 0.30 37.40 2.09 1.93 2.10 0.59 

C28 0.27 32.30 1.92 1.77 1.89 0.55 

C29 0.24 26.90 1.72 1.60 1.66 0.52 

C30 0.19 22.10 1.39 1.29 1.37 0.43 

C31 0.17 18.50 1.27 1.19 1.18 0.41 

C32 0.15 15.50 1.02 0.92 0.89 0.35 

C33 0.11 12.60 0.80 0.70 0.70 0.28 

C34 0.13 10.40 0.73 ND 0.70 ND 

C35 0.06 ND ND ND ND ND 

注：ND：未监测到. 
Note: ND: Non-detection. 
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表 2  LO 组典型原油降解指标计算结果 
Table 2  Degradation index of crude oil from LO group 

Diagnostic ratio Crude oil 0 d 2 d 8 d 20 d 35 d 

Pr/Ph 1.27 1.18 1.26 1.31 1.32 0.70 

Pr/C17 0.71 0.53 1.04 0.86 1.08 1.92 

Ph/C18 0.48 0.42 0.77 0.66 0.79 1.44 

 
出现了 Pr/C17 比值的降低，推测可能因为沉积物藻

类生物量增加，从而生成 C17、C18 和 C19，造成轻

烃富集现象。 

2.3  蓝细菌 16S rRNA 基因克隆文库分析 

将测序得到的序列进行筛选，去掉双峰序列

和载体序列，所有组别第 2 天及第 35 天的序列共

有 596 条，大部分序列可归类于蓝细菌，但这些序

列中不可培养的占大多数(表 3)。所有处理组中共有

11 个不同的已知属被监测到，分别为 Oscillatoria、

Prochlorococcus 、 Phormidium 、 Microcystis 、

Xenococcus 、 Chroococcidiopsis 、 Phormidesmis 、

Cyanothece 、 Leptolyngbya 、 Acaryochloris 和

Synechococcus。丰度最高的属属于 Chroococcales 

(CK-35：17 条序列；LO-35：31 条序列)。其他丰

度较高的属为 Oscillatoria (LO-35：25 条序列)和

Prochlorococcus (MO-35：13 条序列)。 

 
表 3  各组蓝细菌 16S rRNA 基因克隆文库种属分布及丰度指数 

Table 3  Distribution of genera richness indices for clone libraries of cyanobacteria 16S rRNA genes from different groups

Genus group CK-2 LO-2 MO-2 HO-2 CK-35 LO-35 MO-35 HO-35 

Chroococcales 2 3 2 3 17 31 2 6 

Oscillatoria   1 1  25   

Prochlorococcus 3 4 5 1   13 6 

Phormidium 4 1 4 4   1 2 

Microcystis    4     

Xenococcus  5       

Chroococcidiopsis 1  2      

Phormidesmis    3     

Oscillatoriales  1  1    1 

Cyanothece 2        

Leptolyngbya 2        

Acaryochloris   1      

Synechococcus 1 5 3 4   2 1 

Uncultured 60 56 54 54 58 19 56 59 

Total sequences 75 75 72 75 75 75 74 75 

Simpson 0.014 8 0.024 1 0.052 3 0.068 5 0.289 4 0.450 5 0.077 4 0.117 1 

Shannon 3.77 3.60 3.20 2.99 1.45 0.96 2.74 2.61 

ACE 113.32 
(77.32−196.72)

162.13 
(97.18−311.16) 

102.32 
(62.87−201.97)

77.52 
(48.13−160.47)

15.00 
(10.77−29.36)

5.60 
(5.097−8.72) 

57.86 
(35.88–124.31) 

69.88 
(41.70−148.65)

Coverage 76.0% 73.0% 84.0% 86.7% 100% 100% 94.6% 94.6% 

注：CK-2、LO-2、MO-2 和 HO-2 分别为对照组、低浓度、中浓度和高浓度处理组第 2 天样品蓝细菌 16S rRNA 基因克隆文库结果；

CK-35、LO-35、MO-35 和 HO-35 分别为对照组、低浓度、中浓度和高浓度处理组第 35 天样品蓝细菌 16S rRNA 基因克隆文库结果. 
Note: CK-2, LO-2, MO-2 and HO-2 were derived from the control group, low oil-contaminated group, medium oil-contaminated group, and 
high oil-contaminated group on day 2, respectively; CK-35, LO-35, MO-35 and HO-35 were derived from the control group, low 
oil-contaminated group, medium oil-contaminated group, and high oil-contaminated group on day 35, respectively. 
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稀释曲线(图 2)表明所得序列很大程度上能够

满足每个处理组中蓝细菌种属的分布情况，α 多样

性分析表明 LO-35 组具有最低的香农指数值(0.96)

和最高的辛普森指数值(0.45)。整体上看，第 35 天

所有处理组与第 2 天相比，其香农指数下降而辛普

森指数上升，其中变化最大的当属 LO 组。丰度

(Richness)可用 ACE 指数进行说明， CK-35 和

LO-35 有最低的 ACE 值，而后者更低。 

从时间序列上看，从第 2 天到第 35 天，所有

组别蓝细菌多样性都在下降，其中变化最明显的

是对照组和 LO 组，虽然对照组中并未出现蓝细菌

富集现象，但其对应的克隆文库结果显示 LO 组中

已知种属多样性减少，似乎与 LO 组有相同的演替

趋势。个别属如 Oscillatoria 丰度在 LO 组中增幅较

大，预示该种属的蓝细菌在富集蓝细菌中可能占

据主要地位。另外，在第 35 天时对照组多样性也

大幅下降，但其中不可培养蓝细菌仍占大多数，

而且没有监测到 Oscillatoria 的存在。 

 

 
 

图 2  各组样品 16S rRNA 基因克隆文库稀释曲线 
Figure 2  Rarefaction curve generated for 16S rRNA gene 
clone libraries from all groups 
注：CK-2、LO-2、MO-2 和 HO-2 分别为对照组、低浓度、中

浓度和高浓度处理组第 2 天样品；CK-35、LO-35、MO-35 和

HO-35 分别为对照组、低浓度、中浓度和高浓度处理组第 35 天

样品. 
Note: CK-2, LO-2, MO-2 and HO-2 were derived from the control 
group, low oil-contaminated group, medium oil-contaminated 
group, and high oil-contaminated group on day 2, respectively; 
CK-35, LO-35, MO-35 and HO-35 were derived from the control 
group, low oil-contaminated group, medium oil-contaminated 
group, and high oil-contaminated group on day 35, respectively.  

所有组别的序列共得到 135 个 OTU，在第

35 天时各处理组包括对照组 OTU 个数相比第  

2 天有很大减少。根据这些序列建立系统发育树

( 图 3) ， 共 可 分 为 Uncultured cyanobacteria 、

Prochlorales 、 Chroococcales 、 Oscillatoriales 和

Pleurocapsales 5 个部分。其中，不可培养种属占

很大部分，在 596 条序列中，其比例可达 69.8%。

OTU1 (64 条序列)和 OTU2 (59 条序列)序列条数最

多，OTU7 (25 条序列)独在 LO-35 中存在。由于

OTU 数目过多，部分 OTU 被折叠，其中，OTU1

位于折叠部分。 

3  讨论 

烷烃(n-Alkanes)是原油的主要组分，在降解过

程 中 一 般 遵 循 短 链 优 先 降 解 原 则 ， 短 链 烷 烃

(C11–C12)首先几乎降解完全时，长链烷烃依次被降

解[19-20]。本研究所得结果与以往研究有所不同，

在微宇宙培养后期，低碳数组分似乎降解程度不

明显，此时沉积物表面蓝细菌富集，有研究表明

蓝细菌暴发过程中会产生许多有机碳类物质，被

异养微生物进一步降解[21]，产生的有机物可能是

一些轻烃含量增加的原因。 

目前关于原油与蓝细菌的研究多停留在溢油

环境中蓝细菌富集现象的揭示，而原油对蓝细菌

是否具有抑制或刺激作用仍无定论，本研究结果表

明有些蓝细菌种属可能对原油有很高的耐受性。本

研究设置的原油浓度整体偏高，最低浓度(25 g/kg)

也比一般研究浮游植物影响的浓度如 Chronopoulou

等[22](300 mL/m2)要高很多，但其中仍然有蓝细菌

暴发。由此可见，蓝细菌对原油有较高的耐受

性。但除 LO 组之外的其他组中蓝细菌丰度均低于

对照组，且处于监测水平之下，由此可见过高的

原油浓度对蓝细菌的毒性作用会大于生长促进作

用[23]。Huang 等研究认为，高浓度原油对浮游植物

有毒害作用[24]。本研究发现在原油最低浓度下蓝

细菌富集，而更高浓度原油处理组却未监测到，

说明蓝细菌的暴发需要合适的原油浓度。 
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图 3  在第 2 天和第 35 天 4 个组别中蓝细菌特异序列系统发育树 
Figure 3  Phylogenetic tree of cyanobacterial specific sequences for four samples on day 2 and 35 

注：CK-2、LO-2、MO-2 和 HO-2 分别为对照组、低浓度、中浓度和高浓度处理组第 2 天样品；CK-35、LO-35、MO-35 和 HO-35

分别为对照组、低浓度、中浓度和高浓度处理组第 35 天样品. 系统树四周不同颜色柱及其对应的数字表示每个处理组中该 OTU 所

占个数. 
Note: CK-2, LO-2, MO-2 and HO-2 were derived from the control group, low oil-contaminated group, medium oil-contaminated group, and 
high oil-contaminated group on day 2, respectively; CK-35, LO-35, MO-35 and HO-35 were derived from the control group, low 
oil-contaminated group, medium oil-contaminated group, and high oil-contaminated group on day 35, respectively. The numbers followed by 
colored columns indicate the numbers of OTU in each treatment. 

 
溢油会降低蓝细菌的多样性[25]，本研究中对

照组和原油添加组多样性均减少，推测可能是由

于实验室微宇宙和原位条件的差异引起，但结果

也表明原油的存在会引起部分蓝细菌种属丰度增

加。Prochlorococcus 和 Synechococcus，尤其是前

者，在第 35 天时，MO-35 和 HO-35 组中其序列与

第 2 天时相比增加很多，反而在 LO-35 组中没有监

测到，表明 Prochlorococcus 对原油具有较高耐受

性，这与 Rigonato 等通过 16S rRNA 基因分析所得

Prochlorococcus 和 Synechococcus 对溢油很敏感的结

果相反[26]，而 González 等研究结果也表明低浓度有

机烃污染会对Prochlorococcus和Synechococcus的生
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长产生抑制作用[27]，这可能与溢油时间长短及原油

的种类不同有关，本实验周期相较于 Rigonato 等的

要短很多，只有一个月，后者为 25 年，而 González

等[27]的实验周期只有 72 h。沉积物表面发生蓝细

菌富集的 LO 组中监测到最多的序列与 Oscillatoria

有较高相似性，Oscillatoria 是典型的具有固氮功能

的蓝细菌[28]，也经常在溢油环境中被监测到，预示

着这一种属可能在原油存在条件下发挥重要固氮作

用，但仍需后续研究进一步确认。 

本研究中通过微宇宙模拟实验发现蓝细菌对

原油具有高耐受性，采用蓝细菌 16S rRNA 基因克

隆文库分析表明，蓝细菌多样性在原油存在条件下

降低，但也有不少种属丰度大幅增加，表明这些蓝

细菌如 Oscillatoria 可能是组成富集蓝细菌的重要部

分，也可能在自然环境溢油条件下发挥着重要功能。

原核生物的单个基因组内常有 16S rRNA 基因的多

样性[29]，蓝细菌也不例外，在该文报道的 2 013 条

细菌和古菌系列中共有 44 条蓝细菌基因序列，大

部分菌株具有 16S rRNA 基因多拷贝，且各拷贝并

不完全一样的有 9 个菌株。采用蓝细菌 16S rRNA

基因克隆文库的方法可能在一定程度上高估蓝细

菌 多 样 性 和相 对 丰 度 。本 研 究 选择 16S rRNA 

V3−V4 区来评估蓝细菌多样性，相对来说可降低对

其基因多样性的高估[29]。 
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