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摘要　石油化工行业产生大量固体废物，包含有毒有害污染物，其填埋处置可能对周边环境造成潜在危害，亟待开

展石化固废填埋场对周边环境的影响研究. 本文选择中国北方某石化固废填埋场作为研究对象，采用 16S rDNA和宏基

因组高通量测序技术揭示填埋场土壤微生物群落结构和功能特征，评估其对周边土壤微生物的影响. 研究结果表明：填

埋场土壤微生物群落结构较背景点存在差异，属水平上，Solirubrobacter 等丰度降低；Mycobacterium、Sphingomanas、
Arthrobacter 和 Bradyrhizobium 等丰度增加；同时其微生物群落功能也区别于背景点，直系同源蛋白簇（COG）注释到高

丰度的生物学功能，不仅有助于维持微生物正常的生理活动，也可帮助其适应外源污染胁迫；与背景点相比，填埋场土壤

差异表达的基因功能与微生物对于污染胁迫的降解反应及毒性响应相关. 填埋场构筑的防渗墙以及低渗透性介质条件

能够有效地降低填埋场污染对于周边土壤微生物群落结构和功能的影响. 相关性分析证实污染胁迫，特别是多环芳烃污

染胁迫，是填埋场土壤微生物群落结构和功能改变的重要原因.
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0    引言

石油化工行业日常的生产活动产生大量的固体

废物. 据报道，仅 2016年全国工业固废产生量就达

309 210万 t，其中处置量为 65 522万 t[1]. 填埋处置在

很长一段时间内都是工业固废处置的重要方式 [2]，

在我国已形成了大量的固废填埋场. 一些填埋场由

于存在服务时间长、防渗措施不到位、管理缺失等问

题，出现污染渗漏，导致污染物进入土壤、地下水等

环境介质，对周边环境造成潜在危害，带来严重的环

境问题 [3−4]
. 鉴于石化行业产生的固体废物中包含大

量有毒有害污染物，如多环芳烃（ PAHs）、苯系物

（BTEX）、铬（Cr）、铅（Pb）等 [5]，渗漏进入土壤或地下

水环境将会对土著生物甚至人类健康构成潜在威胁.

杨凯等 [6] 研究证实，填埋场覆土层重金属铜（Cu）、镉

（Cr）含量高于下层粉质黏土层和周边未污染土壤；相

关研究也表明，渗滤液中的 PAHs可在防渗粉质黏土

层中迁移 [7]
. 由此可见，亟需开展石化固废填埋场对

周边环境的影响研究，旨在为场地环境污染管理提供

重要支撑.

微生物以群落的形式存在于土壤环境中，对土壤

环境品质变化十分敏感，常被用作土壤生态系统和土

壤健康状况变化的早期预警指标 [8]
. 其中，土壤微生

物量、群落结构和多样性被证实可用于衡量土壤污

染程度. 已有研究证实 PAHs、苯系物等污染胁迫可

显著改变土壤微生物量、微生物群落组成，降低土壤

微生态体系的稳定性 [9−10]
. 随着研究的发展，土壤微

生物功能也被证实与土壤污染间存在显著的响应关

系，可作为土壤生态毒理学诊断的重要指标. 例如，

研究表明 PAHs胁迫能够抑制土壤微生物硝化 /反硝

化作用，诱导编码 PAHs降解酶功能基因的高度富

集 [11]
. 目前已有研究关注土壤污染胁迫对微生物群落

结构及多样性的影响，但是关于石化固废填埋场土壤

微生物群落结构和功能特征及其对周边土壤微生物

影响的系统性研究相对较少.

高通量测序技术具有高效、准确、信息量丰富等特

点，已被广泛应用于微生物群落结构和功能的研究[12]
.

例如，基于 16S rDNA的高通量测序技术常用于解析

微生物群落结构组成特征，揭示污染物对于微生物群 
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落结构及多样性的影响. 王继玥等 [13] 采用该技术证

实 Pb污染会显著降低土壤细菌总量，减少群落多样

性. 近年来发展的宏基因组学技术，通过基因组测序

探测环境中微生物群落全基因组，结合生物信息学分

析技术，能够最大限度地挖掘生物资源，为全面探索

微生物群落功能、揭示微生物与污染胁迫之间的相

互作用及机制提供技术支撑，是目前国际上微生物响

应与反馈污染胁迫研究的主流方法 [14]
.

本文选择中国北方某石化固废填埋场作为研究

对象，分别采集填埋场及其上、下游表层土壤，采用

16S rDNA高通量测序技术和宏基因组学技术，识别

不同采样点微生物群落结构和功能特征，解析固废填

埋场对周边土壤微生物的影响，揭示污染胁迫与微生

物群落结构、功能变化之间的相关性. 研究结果可为

评估石化固废填埋场潜在环境风险提供基础数据和

理论支持，为填埋场环境管理政策的制定奠定基础. 

1    材料与方法
 

1.1    研究区概况     本文选择中国北方某石化固废填

埋场作为研究对象，该填埋场面积约 1.5 hm2，使用时

间超过 40年，场地地层除厚度较薄的人工堆积层和

第四系冲积层外，出露地层为燕山期花岗闪长岩. 为
预防污染物向下游方向迁移，填埋场下游修建有防渗

墙. 本研究分别在填埋场（S1）及其上游（S0）、下游

（S2~S4）采集表层土壤样品 5件，如图 1所示. 根据场

地调研收集的资料和课题组的前期研究基础，S0点

选作背景点. 样品采集参照文献 [15]报道方法进行，

样品于−80 ℃ 冰箱中保存，24 h内送至上海美吉生物

医药科技有限公司（上海，中国）开展 16S rDNA和宏

基因组高通量测序. 土壤理化性质包括 pH、总有机

碳（TOC）和氧化还原电位（Eh）参考文献 [16]报道方法进行

检测.

 
 

S0
S1

S2
S3S4

N N

0 6 250 12 500 25 000 m 0 75 150 300 m

图例

图例

石化工厂

填埋场

道路
土壤采样点

填埋场
县界
行政边界

图 1    采样点示意
 

 
 

1.2    DNA提取和高通量测序    DNA提取和高通量测

序参考文献 [15]报道进行，可简述为：采用 PowerSoil
DNA分离试剂盒（MO BIO，  CA，  USA）提取土壤样品

DNA；为减少土壤异质性对测试结果的影响，避免单

次 DNA提取的偏差，并避免样品中 DNA含量较低对

测试结果的影响，每个采样点土壤样品多次提取 DNA
混合后开展后续检测. 采用 NanoDrop 1000分光光度

计法（Thermo Scientific，DE，USA）、Picogreen法（Quan-
tus，  PA，  USA）和琼脂糖凝胶电泳方法 [17] 分别检测

DNA的纯度、浓度和完整性. 通过测试后，提取的基

因组 DNA基于 Illumina HiSeq 6000平台（Illumina Inc.，
San Diego， CA， USA）完成宏基因组测序. 同时，以提

取的基因组 DNA为模板，扩增 16S rDNA序列的 V3-
V4区域，经 PCR扩增后，进行 Illumina HiSeq高通量

测序 [18]
. 

1.3    高通量测序数据分析     参考实验室已有方法 [15]

对高通量测序数据进行分析 . 可简述为：利用软件

fastp（ https://github.com/OpenGene/fastp， version  0.20.0）
对原始数据进行质控；软件 MEGAHIT（https://github.
com/voutcn/megahit，version 1.1.2）对优化序列进行拼

接组装；软件 MetaGene（http://metagene.cb.k.u-tokyo.ac.
jp/）开展开放阅读框（ORF）预测；软件 CD-HIT（http://
www.bioinformatics.org/cd-hit/， version 4.6.1）对预测的

基因序列进行聚类，构建非冗余基因集；软件 SOA-
Paligner（ http://soap.genomics.org.cn/， version 2.21）将样

品高质量的 reads与非冗余基因集进行比对（ 95%
identity），计算基因丰度. 使用Diamond（http://www.diamon
dsearch.org/index.php，version 0.8.35）将非冗余基因集

与 eggNOG数据库进行比对，开展直系同源蛋白簇

（COG）功能注释 [17]
.

16S rDNA高通量测序结果通过聚类分析和物种

分类学分析相似性大于 97%的序列定义为一个操作

分类单元（OTU）. 计算 Alpha多样性指数表征不同样

品的菌群多样性和相对丰度，其中：Shannon和 Simpson
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指数用于评估菌群多样性；ACE和 Chao1指数用于评

估菌群丰度；Coverage指数用于表征每个样本文库的

覆盖率 [19]
. 

1.4    统计分析    所有实验均设置 3组平行. 基于 SPSS
软件（版本 19.0，SPSS Inc.， IL，USA）开展统计分析：

Kolmogorov-Smirnov检验，以确定变量是否符合正态

分布；单方差分析（ANOVA）评估不同采样点间的差

异性；聚类分析对于不同采样点进行分组；冗余分析

（RDA）评估不同样品微生物结构/功能与环境因子间

的相关性 [20]
. 

2    结果与讨论
 

2.1    土壤微生物多样性分析     微生物多样性分析结

果如表 1所示，结果表明：所建立的细菌文库覆盖率

均>98%，表明本文建立的文库能够真实有效地反映

土壤环境细菌的多样性 . 不同采样点 OTU数量为

1 641~2 193，其中 Shannon指数最大值出现在 S4点

（ 6.54） ，最小值出现在 S0点（ 5.93） ；Simpson指数为

0.004~0.019，最大和最小值分别出现在 S0和 S2点；

ACE 指数和 Chao1指数在不同的采样点表现出类似

的分布，其最大、最小值分别出现在 S3和 S0点. 如
图 1所示：S0点为采自填埋场上游的背景点，微生物

多样性的分析结果证实，该点土壤样品中细菌的总量

和群落多样性，如 Shannon指数、ACE 指数和 Chao1
指数，均较小；S1点为填埋场采样点、S2~S4点为填

埋场下游采样点，其多样性测试结果与 S0相比明显

增加，说明污染胁迫不是细菌多样性的重要影响因

素. 张建等 [21] 在鄱阳湖开展了重金属污染对微生物

多样性的影响研究，也报道了类似结果，重金属污染

严重的采样点检测到较为丰富的微生物多样性；王宝

山等 [22] 也证实机油污染土壤的细菌多样性高于未污

染土壤，揭示微生物多样性不仅仅受到单一因子（如

污染胁迫）影响，而是多重因子共同作用的结果. 由
此可见，污染物对于土壤微生物的影响，并非简单地

增加或减少多样性，需要从更多的角度，例如微生物

群落结构和功能，开展深入分析. 

2.2    土壤微生物群落结构组成及差异分析     根据

16S rDNA高通量测序结果，在属水平上共检测出

707类细菌菌属，其中有 15类菌属的占比超过 1%. 不
同采样点菌属分布结构存在差异，如图 2所示：S0点

的优势菌属为 Solirubrobacter，相对丰度达 23.68%，其

次为 Nocardioides（12.06%）、Pseudonocardia （12.03%）

和 Microvirga（10.22%）. S1点相对丰度最大的菌属为

Mycobacterium（20.38%），其次为 Sphingomonas、Arthro-
bacter 和Bradyrhizobium，占比分别为 15.56%、15.17%和

12.45%. S0和 S1点微生物群落结构在属水平上表现

出较大的差异性，与 S0相比，S1点 Solirubrobacter 相

对丰度明显降低，而 Mycobacterium、 Sphingomonas、
Arthrobacter 和 Bradyrhizobium 相对丰度增加，进一步

 

表 1     Alpha多样性指数统计（N=3） 

采样点 OTU
指数

Shannon Simpson ACE Chao l Coverage

S0 1 641 5.93 0.019 1 809.66 1 806.73 0.990

S1 1 769 6.00 0.008 2 030.04 2 015.50 0.987

S2 1 812 6.36 0.004 2 072.30 2 064.91 0.987

S3 2 193 6.45 0.009 2 497.42 2 476.78 0.984

S4 2 185 6.54 0.008 2 421.65 2 387.37 0.984
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图 2    不同采样点土壤微生物属水平群落结构特征分析（N=3）
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证实了石化填埋场对于土壤微生物群落结构的影响.

一般认为 Solirubrobacter 菌属对于污染胁迫较为敏

感，Li等 [23] 的研究也证实 PAHs能够显著抑制 Soliru-
brobacter 菌属微生物生长，导致其相对丰度降低，因

此 S1点该菌属丰度的降低可能与污染胁迫增加

相关 . 与之相反的是，Mycobacterium、Sphingomanas、
Arthrobacter 和 Bradyrhizobium 在 S1点的相对丰度显

著增加，这可能与菌属中包含大量石化污染降解活性

功能菌相关. 已有相关文献证实：来自 Mycobacterium
和 Bradyrhizobium 的功能菌包含 PAHs和 BTEX降解

关键基因，具有 PAHs和 BTEX的降解活性，能够利

用 PAHs和 BTEX作为碳源促进生长 [24−25]；除此之外，

Sphingomonas 和 Arthrobacter 菌属中也筛选到降解活

性功能菌，并用于土壤 PAHs污染修复 [26−27]
. 由此可

见，上述菌属丰度的升高可能是由于其对于污染胁迫

具有较好的适应性所致.

对于填埋场下游的采样点 S2，其优势菌属与

S0点类似；聚类分析也进一步证实 S2~S4点与 S0点

的菌属组成具有相似性，而显著区别于 S1. 虽然

S3和 S4的菌属组成与 S0和 S2亦存在一定差异，这

可能是由于环境因子、土壤理化性质（ pH、 TOC、
Eh） 、 植 被 等 影 响 因 素 共 同 作 用 的 结 果 [28]， 但 是

S2~S4菌属组成与 S1点的明显差异，还是能够初步

推断填埋场对下游土壤微生物群落组成的影响有限，

推测构筑的防渗墙能够有效地阻挡污染扩散. 课题

组前期已开展土壤 PAHs浓度的检测，测试结果表明

与 S1相比 S2~S4点土壤中 PAHs浓度显著降低，进一

步证实了防渗设施的有效性. Dajić等 [29] 也报道了类

似的结果，认为由防渗材料构筑的人工屏障能够有效

防止石化固废填埋场的污染扩散，防范周边土壤和地

下水污染. 除此之外，填埋场的地质条件也不利于污

染物的迁移，如前文所述，该场地除厚度较薄的人工

堆积层和第四系冲积层外，主要为花岗闪长岩层，花

岗岩渗透系数较小，防污性能较好，有助于降低填埋

场周边土壤和地下水污染的风险 [30]
. 

2.3    土壤微生物基因功能注释及差异分析     根据宏

基因组测序结果，基于 COG数据库对于微生物的功

能进行注释，结果如图 3所示 .  COG高度富集的

10种功能依次为 E（氨基酸运输和代谢）、C（能量产

生和转换）、G（碳水化合物运输和代谢）、L（复制、重

组和修复）、P（无机离子运输和代谢）、M（细胞壁 /膜
/包膜生物发生）、 I（脂质转运与代谢）、Q（次生代谢

产物生物合成、运输和分解代谢）、H（辅酶的运输和

代谢）和 F（核苷酸的运输和代谢）. 其中：相对丰度最

高的为E，占比达17.09%~19.66%；其次依次为C（14.10%~

15.88%） 、 G（ 10.20%~12.52%） 、 L（ 9.49%~12.90%） 、

P（ 10.04%~11.04%） 、 M（ 8.24%~10.76%） 、 I（ 7.40%~
8.15%）、Q（5.35%~6.44%）、H（5.12%~5.56%）和F（4.03%~
4.39%）. 不同采样点间微生物功能差异较大，聚类分

析的结果表明 5个采样点主要聚为 2类，其中 S0以

及 S2~S4聚为 1类，S1单独成为 1类. 因此，进一步

比较 S0和 S1样品间微生物功能的差异，结果如图 4：
样品间在主要的功能 E、C、L、P、I、Q和 F都表现出

显著的差异性（P<0.01）；除功能 E和 Q，其余功能在

S1点的丰度均显著高于 S0. 相关文献报道证实，

COG注释中占比最大的一些功能，例如 E、C、G以

及 L，不仅有助于维持微生物进行正常的生理活动，

也可帮助其适应外源环境胁迫 [31]
. Li等 [15] 在典型的

石油烃污染场地土壤中也注释到了类似的功能. 特
别是 C、G、L以及 Q等功能的激活，被认为是微生物

为了适应来自污染的压力采取的重要防御策略 [32]
.

例如，Xu等 [31] 的研究就表明，充足的能量不仅是正常

微生物生长和繁殖的关键，更是石油烃类污染在微生

物体内运输和代谢的关键.
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图 3    不同采样点的微生物 COG功能热图分析（N=3）
 

 

考虑到氨基酸运输和代谢是土壤 S0和 S1间差

异最为显著的功能类型，其他功能如 L以及 Q也常被

报道参与微生物的污染胁迫响应 [33−34]，因此对上述

3类功能开展进一步的解析. 如图 4-b~d，与 S0相比，

S1注释到显著上调的 ABC转运蛋白基因（COG0411、
COG0410、COG0559、COG3842）、整合酶基因（COG0582）、
解旋酶基因（COG0553）、转位酶基因（COG3328）、

多铜氧化酶基因（COG2132）、二内酯水解酶基因

（COG0412）和脱酰酶基因（COG3653）（P<0.05）等；显

著抑制的谷氨酰胺合成酶基因（COG0174）、乳酸合成

酶基因（COG0028）、甲基转移酶基因（COG0500）和茄

红素基因（COG1233）（P<0.001）. ABC转运蛋白是一

类跨膜蛋白，其主要功能是利用 ATP水解产生的能
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E
a 95% 置信区间

C
L
G
P

M
I

Q
H
F

0
相对丰度/% 2 个样本间相对丰度差异/%

5 10 15 −5−4−3−2−1 0 1 2 3 4 5

0.000 131 3
0.000 513 9

S0
S1

P

0.003 449
0.080 61
0.005 67
0.503
0.001 318
0.001 914
0.965 2
0.004 281

b 95% 置信区间

COG0531
COG0028
COG2303
COG0411
COG0410
COG0559
COG3842
COG0174
COG0307

2 个样本间相对丰度差异/%相对丰度/%
0 0.2 0.4 0.6 −5−4−3−2−1 0 1 2 3 4 5

S0
S1

P

0.008 415
0.000 518 2
0.020 16
0.021 55
0.021 29
0.035 63
0.009 862
0.000 081 53
0.004 499

c 95% 置信区间

COG0587
COG0178
COG0582
COG1793
COG0513
COG0258
COG1201
COG0188
COG0187
COG0553
COG3328
COG0550
COG1573
COG0514
COG0322

2 个样本间相对丰度差异/%相对丰度/%
0 0.6 1.2 1.8 −5−4−3−2−10 1 2 3 4 5

S0
S1

P

0.048 33
0.009 433
0.000 095 7
0.011 38
0.013 98
0.002 09
0.037 05
0.009 005
0.001 505
0.005 851
0.001 061
0.003 312
0.022 7
0.031 04
0.017 46

d 95% 置信区间

COG1020
COG0500
COG2931
COG1233
COG2132
COG0412
COG0145
COG3653
COG0146

2 个样本间相对丰度差异/%相对丰度/%
0 0.2 0.4 0.6 −5−4−3−2−1 0 1 2 3 4 5

S0
S1

P

0.034 91
0.000 223 8
0.019 61
0.000 2231
0.000 033 82
0.009 172
0.030 99
0.000 048 49
0.017 57

a　COG注释到的 S0与 S1功能差异；b　S0与 S1在 E功能下的差异； c　S0与 S1在 L功能下的差异; d　S0与 S1在 Q功能下

的差异．COG0531．氨基酸；COG0028．乳酸合成酶；COG2303．氧化还原酶；COG0411．ABC转运蛋白的 LivG系统；

COG0410．ABC转运蛋白的 LivF系统；COG0559．ABC转运蛋白的通透酶成分；COG3842．ABC转运蛋白的 Fe3+/亚精胺/腐胺

转运系统；COG0174．谷氨酰胺合成酶；COG0308．氨基肽酶；COG1020．非核糖体肽合成酶；COG0500．甲基转移酶；

COG2931．溶血素型钙结合酶；COG1233．茄红素；COG2132．多铜氧化酶；COG0412．二烯内酯水解酶；COG0145&
COG0146．羟脯氨酸酶；COG3653．脱酰酶；COG0587．DNA聚合酶Ⅲ亚基；COG0178．UvrABC修复系统催化 DNA

损伤的识别和处理；COG0582．整合酶；COG1793．DNA 连接酶；COG0513．嘌呤解旋酶；COG0258．特异性结构核酸酶；

COG1201．嘌呤解旋酶；COG0187& COG0188．DNA旋回酶；COG0553．解旋酶；COG3328．转位酶；COG0550．DNA扭转过

程的张力释放；COG1573．尿嘧啶 DNA糖基酶；COG0514．依赖 ATP的 DNA解旋 rep基因；COG0322．UvrABC修复系统

催化 DNA损伤的识别和处理．*0.05 < P < 0.1，**0.001 <P < 0.05，***P < 0.001．

图 4    采样点 S0与 S1微生物功能差异分析
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量将底物进行逆浓度梯度运输 [35]，是细菌对于污染物

外排与消减的重要通道 [36]
. Li等 [15] 在典型的石油烃

污染场地土壤中也发现了 ABC转运蛋白基因的富

集，支持本文结论. Aubé等[36] 的研究进一步证实，ABC
转运蛋白的激活有助于微生物应对烃类化合物污染.

整合酶、解旋酶和转位酶是参与 L功能的主要酶类，

已有研究支持 PAHs，例如菲，其微生物降解与整合酶

和转位酶的激活有关 [37]
. 解旋酶是一类参与核苷酸切

除修复和转录偶联修复的关键酶，其与生物体的

DNA修复密切相关，有关研究已经证实，PAHs对解

旋酶的诱导可显著影响其 DNA损伤甚至是致癌风险

的水平 [38]
. 多铜氧化酶、二内酯水解酶和脱酰酶是

Q过程中的关键酶，其中，多铜氧化酶和二内酯水解

酶已被证实广泛参与工业污染物的降解 [39]，例如二氯

苯就能够显著诱导二内酯水解酶活性 [40]
. 除此之外，

一些基因，例如谷氨酰胺合成酶基因、乳酸合成酶基

因、甲基转移酶基因和茄红素基因的表达在 S1点被

显著抑制，已有文献证实这些基因的转录调节受到环

境污染物，例如 Cr[41]、除草剂 [42]、有机氯农药 [43] 等的

影响，甚至与上述污染物的毒性效应密切相关. 由此

可见，S1点对于上述功能基因的诱导或抑制，均与微

生物应对污染胁迫的生物学过程相关，例如污染胁迫

下的降解反应或毒性响应. 

2.4    土壤微生物群落结构、功能与环境因子的相关

性     建立微生物群落结构、功能与土壤理化性质

（pH、TOC、Eh）以及总 PAHs含量之间的相关性，结

果如图 5、 6所示 . RDA结果证实，土壤 pH、 TOC、
Eh，特别是总 PAHs含量是微生物群落结构和功能的

重要影响因素 . 进一步开展热图分析，证实 pH、

TOC、Eh与微生物群落结构和功能的相关性不强，仅
 

50a b 0.7

R
D

A
2 

(2
4.

22
%

)

RDA1 (68.99%) RDA1 (65.27%)

R
D

A
2 

(2
2.

64
%

)

S0
S1
S2
S3
S4

0.6
0.5
0.4
0.3
0.2
0.1

0
−0.1
−0.2
−0.3
−0.4

−0.6−0.5−0.4−0.3−0.2−0.1 0 0.1 0.2 0.3 0.4

40

30

20

10

0

−10

−20

−30

−40

−50
−60 −40 −20 0 20 40 60 80 100 120 140

S0
S1
S2
S3
S4

a 属水平群落结构与理化因子的相关性分析；b 微生物功能与理化因子的相关性分析．

图 5    RDA构建土壤微生物群落结构和功能与理化因子的相关性
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a 属水平群落结构与理化因子的相关性分析； b 微生物功能与理化因子的相关性分析．*0.05 < P < 0.1，**0.001 < P < 0.05，
***P < 0.001．

图 6    Heatmap分析构建土壤微生物群落结构和功能与理化因子的相关性
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pH与 Arthrobacter 菌属（P<0.05），TOC与转位酶基因

（P<0.05）间存在正相关. 但是 PAHs含量是微生物群

落结构和功能的重要影响因素，其与 Mycobacterium
（P<0.01）和 Anaeromyxobacter（P<0.001）菌属丰度呈

现出显著的正相关关系；同时，整合酶（P<0.01）和解

旋酶（P<0.05）基因均表现出与 PAHs浓度之间显著

的正相关关系.

正如前文所述，环境胁迫因子是影响微生物群落

结构和功能的重要因素，经过相关性分析，进一步佐

证了污染场地 PAHs可能是导致微生物群落结构和

功能改变的重要驱动因素. 相关文献报道也支持本

文的研究结果，已在不同类型的污染场地建立了

PAHs驱动和微生物群落结构、功能变化之间的相关

性 [44−45]
. 特别是一些菌属（如 Mycobacterium 和 Anaero-

myxobacter）以及功能基因（如整合酶和解旋酶）与

PAHs浓度之间表现出明显的相关性，指示上述指标

对于 PAHs污染胁迫较为敏感，可能作为土壤生态系

统和土壤健康状况变化的早期预警指标. 后续可进

一步加强研究，筛选出灵敏度高、特异性好的早期预

警指标. 

3    结论

本文采用 16S rDNA和宏基因组高通量测序技

术，开展了中国北方某石化固废填埋场污染对土壤微

生 物 群 落 结 构 和 功 能 的 影 响 研 究 . 主 要 结 果

如下：

1）中国北方某石化固废填埋场土壤微生物群落

结构组成明显异于背景点，其敏感物种丰度降低，具

有降解活性的功能微生物丰度增加. 填埋场构筑的

防渗墙以及低渗透性介质条件能够有效地降低其对

于周边土壤微生物群落结构的影响.

2）填埋场土壤微生物群落注释到的生物学功能，

不仅有助于维持微生物进行正常的生理活动，而且可

帮助其适应外源污染胁迫；与背景点相比，填埋场土

壤差异表达的基因功能，与微生物对于污染胁迫的降

解反应及毒性响应等生物学过程相关.

3）RDA及热图分析证实，填埋场土壤 PAHs污染

胁迫是导致微生物群落结构和功能改变的重要驱动

因素.

综上所述，本文初步证实了填埋场污染，特别是

PAHs胁迫，对于土壤微生物群落结构和功能的影响，

同时证实防渗墙以及低渗透性介质条件能够有效降

低污染影响；研究成果有助于指导填埋场环境管理，

为场地潜在环境风险的识别与管控提供数据与理论

支持.
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Influence of pollutants on soil microbial community structure
and function at a petrochemical landfill site:

a high-throughput sequencing study

YU Shihang　LIU Jiayou　LI Zhanjie　WANG Jinsheng　ZUO Rui　LI Jian
（ Engineering Research Center of Groundwater Pollution Control and Remediation，Ministry of Education，

College of Water Sciences，Beijing Normal University，100875，Beijing，China）

Abstract　The  petrochemical  industry  produces  a  large  amount  of  solid  wastes， including  toxic  and  harmful
pollutants. Landfill disposal of such wastes may cause potential harm to surrounding environment. Thus，it is urgent
to  study  environmental  influence  of  pollutants  at  petrochemical  landfill  site.  In  this  work， 16S  rDNA  and
metagenomics  were  examined  to  study  soil  microbial  community  structure  and  functions  at  a  typical  landfill  site  in
northern China. Soil microbial community structure was found shifted when compared with a normal background site.
At the genus level，abundance of Solirubrobacter was found decreased，abundance of Mycobacterium，Sphingomanas，
Arthrobacter  and  Bradyrhizobium  increased.  Functions  of  soil  microbial  community  at  this  landfill  site  showed
marked differences from a control background site. High-abundance biological functions，as annotated by Cluster of
Orthologous Groups of proteins （COG），were found involved in both maintaining normal physiological activities of
microorganisms  and  adapting  to  exogenous  pollution  stress.  Compared  with  the  background  site， differentially
expressed genes at landfill site were found，mainly related to microbial degradation and toxicity response to pollution
stress. Constructed impermeable system and low permeability medium conditions could effectively lessen impacts of
landfill  on microbial  community structure and functions in the surrounding soil. Correlation analysis  confirmed that
pollution  stresses， especially  polycyclic  aromatic  hydrocarbons  pollution  stress，were  an  important  factor  causing
alterations in soil microbial community structure and function.

Keywords　 petrochemical  landfill； pollution  stress；microbial  community  structure；microbial  function； high-
throughput sequencing
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