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摘　要：硒是人体和动物所必需的微量元素，在自然界中以Ｓｅ２－、Ｓｅ０、Ｓｅ４＋和Ｓｅ６＋的无机和有机形态存在。微生物在硒的形

态转化中发挥着重要的作用，影响着地质环境中硒的地球化学循环。本文重点综述了与硒相关的微生物类群、微生物在硒形

态转化过程中的作用机理及其与硒相关微生物的最新研究方法，并就其应用前景和存在的问题与展望也给予了简要介绍，以

了解和深化认识硒的微生物地球化学。

关键词：硒；微生物；地球化学

中图分类号：Ｐ５９３　　文献标识码：Ａ　　文章编号：１６７２－９２５０（２０１１）０１－００９７－０８

　　硒是人体和动物必需的一种微量元素，环境中
过高或过低的硒分布均会产生不同的生态效应，如
中国湖北恩施的硒中毒、陕西安康地区的硒缺乏性
反应症等。硒是一种多变价的元素，在自然界中硒

主要以４种形态存在：还原态的硒化物（Ｓｅ２－）、零价

的单质硒（Ｓｅ０）、氧化态的亚硒酸盐（ＳｅＯ２－３ ）和硒酸

盐（ＳｅＯ２－４ ）（本文中统称为硒氧离子）。其中，硒酸

盐、亚硒酸盐均可溶于水，硒酸盐较易发生迁移，容
易被生物利用；亚硒酸盐较其它形态硒具有更强的
毒性。研究发现硒氧离子的还原主要是通过微生物

的异化还原作用［１］，许多种微生物均可在硒的形态

转化中发挥重要作用。微生物可以将较高毒性的氧
化态亚硒酸盐、硒酸盐异化还原为毒性较低的元素
态硒，或同化还原合成硒蛋白、含硒蛋白，甲基化为
具有高挥发性的二甲基硒（ＤＭＳｅ）等。一些微生物
又可将元素态硒氧化而获得能量。因此，微生物在
硒的地球化学循环中发挥着重要的作用。本文对与
硒相关的微生物类群及其在硒元素赋存形态转换中
的作用、作用机理以及应用前景和存在问题等方面
的研究进展进行了综述。

１　与硒有关的微生物类群

１．１　硒还原的微生物种群
在原核微生物中，通过还原硒的氧化物产生能

量是很普遍的，其代表微生物有：嗜泉古菌界Ｃｒｅｎ－
ａｒｃｈａｅｏｔａ、嗜热细菌Ｔｈｅｒｍｏｐｈｉｌｉｃ　ｂａｃｔｅｒｉａ、高和低
Ｇ＋Ｃ菌ｌｏｗ　ａｎｄ　ｈｉｇｈ　Ｇ＋Ｃ、革兰氏阳性菌Ｇｒａｍ－
ｐｏｓｉｔｉｖｅ　ｂａｃｔｅｒｉａ、变形菌Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｔｈａｕｅｒａ－
ｓｅｌｅｎａｔｉｓ、Ｓｕｌｆｕｒｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍ　ｂａｒｎｅｓｉｉ、Ｂａｃｉｌｌｕｓ　ａｒ－
ｓｅｎｉｃｏｓｅｌｅｎａｔｉｓ及光养型的微生物—紫细菌ｐｕｒｐｌｅ
ｂａｃｔｅｒｉａ等。如图１所示，可以进行硒异化还原作
用的微生物是遍及整个菌物界的，而不仅仅是原核
生物中的特定类群。

这些微生物的生理学特性有很大差异，呈现多
样性。根据微生物对硒氧离子异化还原作用的能力
将其划分为不同的类群。目前研究较多的有

Ｔｈａｕｅｒａ　ｓｅｌｅｎａｔｉｓ、Ｓ．ｂａｒｎｅｓｉｉ和Ｂａｃｉｌｌｕｓ　ａｒｓｅｎｉ－
ｃｏｓｅｌｅｎａｔｉｓ。它们都可以进行硒酸盐的异化还原，而
Ｂａｃｉｌｌｕｓ　ｓｅｌｅｎｉｔｉｒｅｄｕｃｅｎｓ可以异化还原亚硒酸盐。

１．２　硒氧化的微生物种群
还原态硒的氧化作用存在于不同的地质环境及
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图１　硒还原微生物种群（摘自文献［１］）

Ｆｉｇ．１　Ｔｈｅ　ｍａｊｏｒ　ｂａｃｔｅｒｉａｌ　ｃｏｎｓｏｒｔｉａ　ｏｆ　ｒｅｓｐｉｒｉｎｇ　ｓｅｌｅｎａｔｅ（Ａｆｔｅｒ　Ｒｅｆ．［１］）

土壤中，但目前尚缺乏有关环境中还原态硒微生物
氧化作用的系统报道。由于硒具有与硫类似的外部
电子层结构，因此，在特定的环境条件下微生物体可
能通过类似还原态硫氧化的途径获得能量，借助不
同的硫氧化菌来完成，如ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ等。迄今为
止，研究者们对于可以将元素硒氧化为硒氧离子的
微生物了解甚少。Ｌｉｐｍａｎ等于１９２３年首次报道了
可以将元素硒氧化为四价硒以获得能量的细菌。此
后，Ｔｏｒｍａ等于１９７２年描述了可以将铜硒化物中
硒氧化转化为元素硒的Ｔ．ｆｅｒｒｏｏｘｉｄａｎ菌。１９８９
年Ｂａｃｏｎ等发现Ｔ．ｆｅｒｒｏｏｘｉｄａｎｓ菌能够将元素硒
氧化为硒的氧化物［２］。Ｓａｒａｔｈｃｈａｎｄｒａ等于１９８１年
报道了以葡萄糖为碳源将红色元素硒氧化为四价硒
的异养微生物Ｂａｃｉｌｌｕｓ　ｍｅｇａｔｅｒｉｕｍ［３］。然而，至今
还缺乏硒微生物氧化机制的系统研究。有关这方面

的工作还需要进一步的深入研究，以理解元素硒微
生物氧化的机理及其过程中的诸多影响因素。

２　硒形态转化中的微生物作用机理

２．１　硒的微生物还原机理

研究已发现许多细菌种群［４－８］中存在亚硒酸盐
的生物异化还原作用，尽管这种还原机制尚未得到
清晰的阐明。其中有些微生物类群可以在厌氧条件
下以硒酸盐作为电子受体产生能量，这类微生物在
硒污染的环境中数目较多，但在缺乏硒酸盐压力的
环境中它们依然可以生存。

微生物可以将亚硒酸盐还原为硒单质颗粒。这
些元素硒的颗粒均可以在细胞质、周质空间和细胞
外积累，硒的这一生物异化还原作用可能存在多个
途径。然而对于细胞外发现的元素硒是通过细胞裂
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解而逸出，还是通过细胞膜上整合的还原酶及膜上
的转运通道将其排出细胞外还尚无定论。此外，积
累在细菌细胞内或细胞外的元素硒多呈现球形、椭
球形、纤维状、粒状，它们是否具有一定的晶体结构
还是无定形集合体目前也未明确。

２．１．１　微生物对Ｓｅ与Ｎ、Ｓ、Ａｓ等元素的共还原
研究发现一些酶系统可以催化亚硒酸盐在与微

生物作用过程中的还原行为。ＤｅＭｏｌｌ－Ｄｅｃｋｅｒ等在

Ｔｈａｕｅｒａ　ｓｅｌｅｎａｔｉｓ中发现一种外周亚硝酸盐异化还
原酶可以催化这种反应［９］，缺乏这种外周亚硝酸盐
异化还原酶活性的突变体既不能还原亚硝酸盐也不
能还原亚硒酸盐，但对于这种突变体的突变位点并
未确定。Ｓｃｈｗｉｎｔｎｅｒ报道了在Ｒｈｏｄｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ

ｐａｌｕｓｔｒｉｓ［１０］，Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒ　ｓｐｈａｅｒｏｉｄｅｓ［１１］和 Ｒｂ．
Ｃａｐｓｕｌａｔｕｓ的一些菌株中都含有铜型亚硝酸盐还
原酶，这种酶有可能在紫色非硫细菌中普遍存
在［１２］。然而，研究发现有一类存在亚硝酸盐还原酶
基因 （ｎｉｒＫ）的Ｒｂ．ｓｐｈａｅｒｏｉｄｅｓ并不表达亚硝酸盐
还原酶活性，这说明这种酶的活性在标准的实验室
培养条件下会被抑制。Ｒｉｃｈａｒｄｓｏｎ对菌株 Ｒｂ．
ｃａｐｓｕｌａｔｕｓ（ＢＫ５）在１ｍｍｏｌ／Ｌ硝酸盐和还原性碳
源丁酸存在下，经重复的传代培养后可表达亚硝酸
盐还原酶活性［１２］，证实了Ｒｂ．Ｃａｐｓｕｌａｔｕｓ可以将亚
硝酸盐还原。这些研究表明硒氧离子有可能通过亚
硝酸还原酶进行还原作用，但在不同的菌株和培养
条件下会显示出不同的结果。

Ｈａｒｒｉｓｏｎ报道在Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ　ｐａｓｔｅｕｒｉａｎｕｍ 中
亚硒酸盐可干扰亚硫酸盐的代谢，来自这种微生物
的一种可诱导的亚硫酸盐异化还原酶［１３］可以以

４０％的活性还原亚硒酸盐［１４］。这说明硒可以替代
硫元素竞争性的通过亚硫酸盐异化还原酶进行还
原。

此外，Ｇａｎｔｈｅｒ报道了在哺乳动物组织中谷胱
甘肽（ＧＳＨ）涉及亚硒酸盐的还原［１５－１７］。研究发现

当亚硒酸与谷胱甘肽反应（Ｈ２ＳｅＯ３ ＋４ＧＳＨ→
ＧＳＳＧ＋ＧＳ－Ｓｅ－ＳＧ＋３Ｈ２Ｏ）可形成ｓｅｌｅｎｏｄｉｇｌｕ－
ｔａｔｈｉｏｎｅ（ＧＳ－Ｓｅ－ＳＧ）。Ｒａｂｅｎｓｔｅｉｎ等通过对添加了
亚硒酸盐的Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ　ｃｏｌｉ培养物的原位核磁共
振光谱分析，证实了 ＧＳ－Ｓｅ－ＳＧ可被谷胱甘肽还原
酶还原为硒单质［１８］，说明微生物体内也存在这一反
应。而Ｎｅｗｔｏｎ等发现谷胱甘肽在蓝细菌和α、β、γ
变形杆菌中也可以以毫摩尔水平存在［１９］。Ｋｅｓｓｉ等
发现了谷胱甘肽与亚硒酸盐的高反应性，并证实了

谷胱甘肽参加了合成ｓｅｌｅｎｏｄｉｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅ的亚硒酸
盐异化还原作用［２０］。Ｂｅｂｉｅｎ发现谷光甘肽还原酶
的合成可以在添加有亚硒酸盐的Ｒｂ　ｓｐｈａｅｒｏｉｄｅｓ和

Ｅ．ｃｏｌｉ培养物中被诱导［２１，２２］，这一发现支持了微生
物体内亚硒酸盐的还原与谷胱甘肽的相互关联性。
由于ＧＳ－Ｓｅ－ＳＧ已被Ｂｊｏｒｎｓｔｅｄｔ证实是一种还原型
细菌硫氧还蛋白的高效氧化剂，硫氧还蛋白和硫氧
还蛋白还原酶可能也参与能够合成谷胱甘肽细菌的
亚硒酸盐还原作用［２３］。Ｂｅｂｉｅｎ报道了在添加亚硒
酸盐的条件下，可强烈诱导Ｅ．ｃｏｌｉ合成硫氧还蛋白
和硫氧还蛋白还原酶［２２］。上述研究结果支持了谷
胱甘肽／谷胱甘肽还原酶和硫氧还蛋白／硫氧还蛋白
还原酶，有可能参与含有高水平谷胱甘肽的微生物
的亚硒酸盐异化还原作用。Ｋｅｓｓｉ也发现了亚硒酸
盐与谷胱甘肽的非生物还原［２０］和由Ｅ．ｃｏｌｉ介导的
还原作用［２２］，这些细菌的还原作用都可以生成超氧
化物阴离子和同样大小结构的橙红色球体颗粒。这
些发现进一步支持了谷胱甘肽在亚硒酸盐还原中的
作用［２０］。

Ｊｏｈｎ等发现，当异养硒酸盐还原菌Ｇｅｏｓｐｉｒｉｌ－
ｌｕｍ　ｂａｒｎｅｓｉｉ　ＳｅＳ３ 菌株与硫代硫酸盐、硝酸盐、硒酸
盐或延胡索酸盐共培养时，可以作为它们的最终电
子受体。菌株蛋白质组成、细胞色素成分和还原酶
的活性呈现出多样性。Ｒｏｎａｌｄ等报道，当Ｓｕｌｆｕｒｏ－
ｓｐｉｒｉｌｌｕｍ　ｂａｒｎｅｓｉｉ的悬浮细胞与硝酸盐、硫代硫酸
盐、砷酸盐或延胡索酸盐共培养时，可以作为细胞生
长的电子供体而将硒酸盐还原［２４］。当电子供体浓
度受限时，在硒酸盐生长细胞中Ｓｅ（ＶＩ）的还原作用
约是硝酸盐生长细胞的４倍，相应的在硝酸盐生长
细胞中硝酸盐的还原作用约是硒酸盐生长细胞的

１１倍，然而在两者的细胞中均发现了硝酸盐与Ｓｅ
（ＶＩ）的共还原作用。在不限制电子供体浓度的条
件下，硝酸盐生长细胞与等摩尔的硝酸盐和硒酸盐
共培养，通过对硝酸盐和硒酸盐的还原作用会将氮
和硒的氧化物完全除去，并且氯霉素不会抑制这些
还原作用。进行Ｓｅ（ＶＩ）呼吸的Ｂａｃｉｌｌｕｓ　ａｒｓｅｎｉ－
ｃｏｓｅｌｅｎａｔｉｓ有着相同的结果，但其硒酸盐还原酶在
硝酸盐生长细胞中没有发现。进行亚硒酸盐呼吸的

Ｂａｃｉｌｌｕｓ　ｓｅｌｅｎｉｔｉｒｅｄｕｃｅｎｓ不可以还原硒酸盐。Ｓ．
ｂａｒｎｅｓｉｉ的细胞膜动力学实验显示了硒酸盐和硝酸
盐的共还原作用，在硝酸盐生长细胞中发现了可诱
导的、高亲和硝酸盐还原酶，这种酶对硒酸盐有较低
的亲和力。毫摩尔浓度的硝酸盐可与微摩尔浓度硒
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酸盐的共同还原现象提示我们，这些微生物有可能
在生物修复富硝酸盐的含硒农业废水中发挥重要作
用。而以７５Ｓｅ硒酸盐为示踪剂的实验也表明这些微
生物可以将高浓度的硒酸盐降低到与释放到环境中
硒氧离子相应的稳定浓度水平［２５］。

上述研究表明，微生物对硒氧离子的还原作用
可经由氮、硫、砷元素的代谢途径完成，这些途径对
硒氧离子的代谢能力并不相同，是一种底物非特异
性的还原作用。

２．１．２　硒的微生物特异性还原酶
目前研究较为清楚的是从Ｔｈａｕｅｒａ　ｓｅｌｅｎａｔｉｓ

中得到的硒酸盐还原酶，它是一个周质三聚体酶，复
合体的表观分子量为１８０ｋＤａ，包含９６ｋＤａα亚基，

４０ｋＤａβ亚基和２３ｋＤａγ亚基。还原酶中含有钼、

铁、硫元素，其中钼辅酶是至关重要的。γ亚基是一
个有不同光谱的细胞色素ｂ，最高吸收在５８８、５２８
和４２４ｎｍ。硒酸盐还原酶是底物专一性的，只可将
硒酸盐还原为亚硒酸盐［２６］，还原作用可以和许多有
机物的氧化作用相偶联，如醋酸、乳酸和芳香族化合
物。

Ｏｒｅｍｌａｎｄ等利用三种系统发育和生理学上不
同 的 Ｓｕｌｆｕｒｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍ　ｂａｒｎｅｓｉｉ，Ｂａｃｉｌｌｕｓ　ｓｅｌｅｎ－
ｉｔｉｒｅｄｕｃｅｎｓ，Ｓｅｌｅｎｉｈａｌａｎａｅｒｏｂａｃｔｅｒ　ｓｈｒｉｆｔｉｉ细菌，对
硒酸盐和亚硒酸盐进行了细菌还原硒氧离子的毒性
实验，并对胞外元素硒的特征进行了研究［２７］。发现
当这三种细菌与硒氧离子共培养时可以其作为电子
受体，在胞外形成稳定、均一的具有单斜晶系结构的
纳米硒颗粒，同时也发现了胞外硒单质的包裹体。

三种不同细菌种类的细胞残片经收集清洗后获得的
纯化胞外纳米颗粒在光学性质上有着很大的不同。

微生物合成的单质硒纳米颗粒有着独特的硒原子排
列结构。其排列的差异有可能反映了细菌异养还原
作用中酶类的多样性，以及不同微生物间存在的细
微差异。显然，这些纳米硒的产物是不能通过目前
化学合成的方法达到的。

在Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ　ｃｏｌｉ中发现的硒酸盐异化还原
作用是通过限制性末端还原酶来实现的，这种还原
作用通常与细胞色素相偶联，元素硒单质颗粒在细
胞质和周质空间中都存在。

２．２　硒的微生物氧化

Ｌｏｓｉ等利用Ｘ射线精细结构谱（ＸＡＮＥＳ）、氢
化物原子吸收仪（ＨＧＡＡＳ）等技术研究了４个加州

Ｓａｎ　Ｊｏａｑｕｉｎ谷的土壤样品，评估了微生物对还原态

硒的生物氧化进程及其贡献［２８］。研究表明，１２５天
中单质硒的氧化量从１％达到了１０％，土壤硒单质
含量从２５０ｍｇ／ｋｇ降低到１００ｍｇ／ｋｇ。土壤的硒单
质氧化速率符合一级动力学反应方程，其速率常数
分别是０．０５到０．３２ａ－１和０．０４到０．３９ａ－１。氧化
后土壤的硒单质含量与原始土壤中硒的暴露大致相
关。氧化产物包括亚硒酸盐或亚硒酸盐和硒酸盐。

微生物的氧化作用发挥了重要的作用。自养和异养
条件下均存在微生物的氧化作用，且无机碳源比葡
萄糖作为碳源时氧化作用更明显，这也从另一个方
面反映出有机质有可能抑制硒的氧化。上述研究证
实了土壤环境中硒单质的氧化大多是由自然界中的
微生物引发的，并以相对较慢的速率发生，产物包括
硒酸盐和亚硒酸盐。但这一研究结果并不排斥自然
硒非生物氧化作用的存在。

３　硒的微生物地球化学循环

　　Ｓｈｉｆｔ［２９］于１９６４年在《Ｎａｔｕｒｅ》杂志首先提出了
“微生物能够独立完成硒的地球化学循环”这一学术
猜想，并绘制了首张硒的微生物循环示意图，指出微
生物在硒的氧化和还原过程中具有重要的作用。后
继者在拓展和完善Ｓｈｉｆｔ有关微生物作用调控硒的
地球化学循环的同时，也提出了微生物对硒的解毒
途径和可能机制。其中，最具有代表性的是Ｏｒｅｍ－
ｌａｎｄ及其合作者的工作。Ｄｏｗｄｌｅ和 Ｏｒｅｍｌａｎｄ［３０］

于１９９８年对“Ｓｈｉｆｔ硒循环图”进行了补充，不仅列
出了现今已发现参与硒氧化、还原（同化和异化）途
径的几株重要菌株，而且指出了硒的还原（Ｓｅ６＋／

Ｓｅ４＋→Ｓｅ０）速率要比Ｓｅ０ 的氧化速率高３～４个数
量级（图２中粗体线），首次强调了微生物参与硒循
环的重要地球化学意义。然而，硒循环图均忽略了

Ｓｅ６＋和Ｓｅ４＋能被微生物同化还原为Ｓｅ２－（有机硒或
挥发性甲基硒）［３０，３１］的这一现象，同时 Ｈｅｒｂｅｌ等于

２００３年的工作也证实了微生物产生的ＨＳｅ－能够与

Ｆｅ２＋形成ＦｅＳｅ的矿化，上述工作进一步完善了硒
的微生物地球化学循环。不过，值得指出的是，由于
甲基硒的毒性比无机硒（Ｓｅ６＋和Ｓｅ４＋）低５００～７００
倍［３１］，以及Ｓｅ０ 的稳定性和生物不可利用性，利用
微生物将硒转化为低毒性和低生物可利用的甲基硒
或元素硒已成为修复硒过量生态系统的有效手段。
但微生物以何种途径和机制参与调控硒的地球化学
循环，以及相伴随的生物矿化作用的机制，在过去的

４０多年间仍未得到清晰的阐明。
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图２　硒的微生物氧化还原循环（修改自［３０］）

Ｆｉｇ．２　Ｔｈｅ　ｒｅｄｏｘ　ｃｙｃｌｅ　ｏｆ　ｓｅｌｅｎｉｕｍ　ｄｒｉｖｅｎ　ｂｙ
ｍｉｃｒｏｂｅｓ（Ｍｏｄｉｆｉｅｄ　ｆｒｏｍ　Ｒｅｆ．［３０］）

４　与硒有关的微生物多样性研究方法

　　环境中微生物的多样性在生物与地史演化过程
中起着重要的作用。微生物的群落组成及其生命活
动能够显示一个相对独立的生态系统是如何有效地
发挥它的功能。但是，该生态系统中的微生物群落
对污染物和环境压力的响应十分敏感，并由此产生
了环境中微生物群落及其结构的许多研究方法。诸
多研究者均指出，仅使用传统的微生物培养方法，环
境样品中只有少部分微生物能够被培养。不能获得
培养的微生物主要是由于培养条件的不适合或者是
微生物自身进入了不可培养状态。比如，一些革兰
氏阴性细菌在环境压力条件下成为不可培养状态。
传统的微生物培养技术使微生物生态学的研究得到
相当大的发展，这对于微生物群落的研究必不可少，
但这些方法大多低估了环境样品中庞大的微生物的
多样性。对于环境中与硒相关的微生物群落及其结
构的研究，可采取分子生物学与传统微生物培养技
术相结合的方法进行研究，既直接提取环境中微生
物的总ＤＮＡ进行研究，作为调查环境中微生物多
样性的必要补充。

现阶段，分子地质微生物学已应运而生并得到
发展，它主要是利用地球化学和现代分子生物学的
技术，研究微生物本身或地质体中来源于微生物有
机组分的组成及其结构特征，揭示微生物的群落结
构及其在地球化学过程中的作用，为寻求某些重大
科学问题（如环境演变、生命起源等）的答案提供线
索（图３）。

　　环境样品中微生物种群的数量、丰度以及分布
的调查是其后开展一系列研究的前提条件。目前调
查环境中原核微生物组成最常用的方法就是构建

１６ＳｒＤＮＡ克隆文库。大量研究表明，在众多生物
大分子中，最合适于揭示各类生物亲缘关系以及生
物进化关系的是ｒＲＮＡ，对微生物来说就是１６Ｓ
ｒＲＮＡ。该进化标尺是由美国学者 Ｗｏｅｓｅ在２０世
纪７０年代首次提出，并发现了生命的第三种形式—
古菌。由于这一方法不需要进行环境中微生物的纯
培养与分离，突破了传统微生物分离纯化方法中调
查环境微生物多样性时很多微生物无法得到纯培养
的限制。目前这一方法已经广泛运用于土壤、海洋、
湖泊等多种生态系统中微生物多样性的调查，并且
揭示了环境中前所未知的、数量庞大的微生物多样
性。环境基因组总ＤＮＡ是环境中各种微生物基因
组的混合物，虽然它包括了环境当中微生物组成的
信息，但由于基因组ＤＮＡ过于复杂，不方便直接进
行研究，因此，实际工作中通常以研究基因组中的
“Ｂｉｏｍａｒｋｅｒ”来研究环境中微生物的多样性的，而

１６ＳｒＤＮＡ是目前微生物多样性调查中应用最为广
泛的一种技术。

图３　分子地质微生物核酸分析流程

Ｆｉｇ．３　Ｔｈｅ　ＤＮＡ／ＲＮＡ　ａｎａｌｙｔｉｃａｌ　ｐｒｏｃｅｄｕｒｅ
ｆｏｒ　ｍｏｌｅｃｕｌａｒ　ｇｅｏｌｏｇｉｃａｌ　ｍｉｃｒｏｂｅｓ

　　通过样品中总ＤＮＡ的提取，然后使用ＰＣＲ方
法把所有的１６ＳｒＤＮＡ收集到一起，再利用克隆建
库的方法，把每一个１６ＳｒＤＮＡ分子放到文库中的
每一个克隆里，通过测序比对，就可以知道每一个克
隆中带有１６ＳｒＤＮＡ分子属于哪一种微生物，整个
文库测序比对得到的结果反映了环境中微生物的组
成。方法的技术路线一般是提取土壤和岩石样品中
总的菌体ＤＮＡ；１６ＳｒＤＮＡ　ＰＣＲ扩增；ＤＮＡ测序；
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测得的ＤＮＡ序列与ＧｅｎＢａｎｋ比对，按照与测得序
列的相似性高低列出已知序列名单、相似性程度以
及这些序列相对应的微生物种类，鉴定出环境样品
中的特征微生物种群。然后进一步利用相关软件分
析ＧｅｎＢａｎｋ相关的已知序列，设计特异引物；扩增
全长ＤＮＡ；ＤＮＡ测序，构建系统发育树。利用上述
的分析结果就可以指导与硒还原或氧化有关的特征
微生物种群的分离和纯化工作。

５　应用前景与存在问题

　　全球许多高硒地区都面临着土壤和地表或地下
水体中高浓度的硒对动植物造成的健康风险［３２－３４］。
利用化学或物理方法对有毒重金属元素污染的区域
进行脱毒处理，其成本通常比较昂贵，而且常常会导
致环境的二次污染。现阶段，基于微生物对硒氧离
子还原的生物修复技术已开始试点应用，而还原硒
氧离子的微生物对其它有毒的重金属元素也有着显
著的耐受能力和解毒性能，由此利用优化的微生物

群落组合进行有毒重金属元素复合污染区的修复便
更具潜力。但是，当应用这些微生物进行有毒重金
属元素污染的生物修复时，摆在研究者面前的问题
是：①不同有毒重金属元素的地球化学性质差异；②
微生物对有毒重金属元素解毒机制的差异；③微生
物群落组合的优化和物质利用。对硒而言，由于微
生物对硒的解毒机制主要表现在惰性态元素硒的形
成、硒的微生物甲基化和稳定硒化物形成的三个方
面，能够进行硒氧离子还原为元素硒和硒甲基化的
菌株比较容易为研究者接受。砷污染的微生物修复
也存在类似上述的原理。然而，对于汞、铬、镉、铅等
其它重金属元素，微生物却表现出不同的地球化学
行为。因此，在开发和利用微生物对有毒重金属元
素的生物修复方面还有待进一步的深入研究和机理
阐明。此外，需要注意的是，能够利用那些进行有毒
重金属元素污染修复的微生物，也有可能为微生物
成矿机制的认识以及矿石的微生物冶炼和选矿方面
提供新的视野。
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