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一株海洋来源水质污染降解光合细菌的筛选及初步鉴定 
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[摘要]水质污染已成为全球生态环境和人类健康的重要威胁，尤其是在海洋环境中，急需探索有效的生物修复策略。本论文

旨在筛选和鉴定一种来自红树林根际土壤的光合细菌，以评估其在氨氮和亚硝酸盐去除方面的能力。我们通过土壤样品采集、

富集培养、分离纯化及分子生物学鉴定等方法，成功分离获得了 1 株具有显著降解能力的菌株 Rhs.2024。形态学特征显示该

菌株在培养基上呈现圆形凸起，且通过 PCR 扩增与测序确认其与红螺菌属相似度高达 99%。功能评估结果表明，Rhs.2024 在

接种后 7天内氨氮去除率达到 99.4%，亚硝酸盐去除率达到 98.52%。这些结果表明 Rhs.2024 具备显著的水质净化潜力，可能

为水污染治理提供新的生物修复策略。然而，本研究的局限性在于样本量较小及缺乏长期现场验证数据。未来的研究应进一

步探索该菌株的基因功能及其在不同环境条件下的表现，以推动微生物技术在水污染治理中的应用发展。整体来看，本研究

为海洋来源光合细菌在水质修复中的应用奠定了基础，具有重要的生态和社会意义。 
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Abstract: Water pollution has become an important threat to the global ecological environment and human health, especially in the 

marine environment, and there is an urgent need to explore effective bioremediation strategies. This paper aims to screen and identify a 

photosynthetic bacterium from mangrove rhizosphere soil to evaluate its ability in removing ammonia nitrogen and nitrite. We 

successfully isolated and obtained a strain Rhs.2024 with significant degradation ability through soil sample collection, enrichment 

culture, separation and purification, and molecular biology identification methods. The morphological features show that the strain 

presents circular protrusions on the culture medium, and its similarity to the genus Rhodospirillum is confirmed to be as high as 99% 

through PCR amplification and sequencing. The functional evaluation results showed that within 7 days after inoculation, the ammonia 

nitrogen removal rate of Rhs.2024 reached 99.4%, and the nitrite removal rate reached 98.52%. These results indicate that Rhs.2024 has 

significant potential for water purification and may provide new bioremediation strategies for water pollution control. However, the 

limitations of this study lie in the small sample size and lack of long-term on-site validation data. Future research should further explore 

the genetic function of this strain and its performance under different environmental conditions, in order to promote the application and 

development of microbial technology in water pollution control. Overall, this study lays the foundation for the application of marine 

derived photosynthetic bacteria in water quality remediation, and has important ecological and social significance. 
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引言 

水质污染不仅影响水体生态系统的健康，也对人类的

饮水安全和生物多样性造成严重威胁。随着全球工业化进

程的加快，水体污染问题日益严重，尤其是在沿海地区，

污染源多样且复杂
[1]
。尽管已有研究针对水质污染的影响

开展了一定的探讨，但对水质污染降解微生物的系统研究

仍显不足，尤其是在特定海洋环境中，这一领域尚存较大

的研究空白
[2]
。 

本研究关注海洋来源的水质污染及其降解微生物的

筛选与鉴定，这一问题在生物学和生态学领域中具有重要

性。关于水质污染和水体自净能力的研究已有一些进展，

许多研究集中在微生物的生态功能及其在水质修复中的

潜力上。先前的研究表明，某些微生物群体具备有效去除

水中氮污染物的能力，这为水质改善提供了新的视角
[3]
。

然而，针对特定海洋环境中微生物群落的研究相对较少，

而这些微生物可能具备独特的代谢功能，能够提升水质。

因此，探讨海洋环境中微生物的潜力，对水质修复具有重

要意义。 

本研究以来自红树林根际土壤的光合细菌为研究对

象。尽管已有研究在水质污染微生物的降解能力方面取得

了一定成果，但针对特定海洋环境中光合细菌的研究仍显

不足。光合细菌的独特代谢特性，使其在污水处理和水质
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改善中展现出广阔的应用前景
[4]
。通过挖掘这些微生物的

潜力，本研究旨在为水质改善提供新的思路和解决方案。 

本研究采用的研究方法包括土壤样品采集、富集培养、

分离纯化及分子生物学鉴定等。这些方法的优势在于能够

有效筛选和鉴定出具有降解能力的微生物，为后续的功能

研究提供基础
[5]
。具体目的在于筛选出一种新型光合细菌，

并评估其在氨氮和亚硝酸盐去除方面的能力，以期为水质

污染治理提供科学依据
[6]
。通过这些方法的结合，研究不

仅能够揭示光合细菌在水质净化中的潜力，还能为未来的

生物修复技术提供有力支持。 

综上所述，为应对水质污染提供新的解决方案，并推

动微生物技术在环境治理中的应用发展。尽管已有研究探

讨了光合细菌在水质净化中的作用，但对其特定菌株的筛

选及其氨氮、亚硝酸盐去除能力的系统性研究仍显不足。

因此，本研究旨在通过系统性的方法探索海洋环境中光合

细菌的降解能力，采用高灵敏度的分子生物学技术，对分离

获得的光合细菌进行分子鉴定，以确保所选菌株的准确性和

可靠性。具体方法包括 PCR扩增和基因测序，这些技术的应

用将有助于建立系统发育树，揭示不同菌株之间的亲缘关系。

通过这些方法，我们将能够筛选出具有良好氨氮及亚硝酸盐

去除能力的光合细菌菌株，为水体富营养化的治理提供新的

解决方案。通过这一研究，我们期望增强对水体富营养化治

理的理解，为未来的生物治理提供新的思路和方法。 

1 材料与方法 

1.1 供试土样 

实验材料均采集自中国广西壮族自治区北海红树林

保护区的红树林根际土壤表层 5～15cm 处沉积物。在低潮

期时利用无菌铲在5个相距约 15m的不同区域集中采集沉

积物备样，并用聚乙烯无菌袋带回实验室，放置于 4°C

冰箱保存。 

1.2 培养基 

（1）富集培养  取已经灭菌的 200ml 光合细菌液体

富集培养基，加入少许玻璃珠，同时接入泥土样品 10g，

震荡摇匀，造成厌氧环境。在 28℃、光照 5000lx 的生化

培养箱中培养至培养液呈红棕色，并且在瓶底淤泥表面有

深红色沉积物，使欲要分离的光合细菌成为优势种。 

（2）多次富集  取适量经初步富集的菌液于试管液

体富集培养基中，再次富集，重复两次，使光合细菌进一

步繁殖增多，成为绝对优势种。 

（3）光合细菌的分离，先在无菌培养皿上倒一层培

养基，然后涂布和划线菌液，再在其表面到一层培养基，形

成无氧环境。继续培养至单菌落。待单菌落长出后，用穿刺

法继续纯化目的菌，即用接种针在平板中挑取菌落为红色和

绿色的菌落，插入培养基底部，继续培养后进行菌种鉴定。 

1.3 光合细菌的初步鉴定 

首先观察分离平板上生长的菌落形态及特征，对不同

菌落进行革兰氏染色，显微镜下观察菌体形态特征。 

1.4 分子生物学鉴定 

以基因组 DNA 为模板，使用引物扩增 16S rDNA 基因

片段，所得序列提交 Ez Bio Cloud，和 Ez Bio Cloud 数

据库进行同源性比对，用 MEGA 6.0 软件比对分析，采用

Neighbor-Joining 算法构建系统发育树。 

PCR 扩增反应体系：16S rDNA 扩增参考文献，PCR 产

物提交至生工生物工程（上海）股份有限公司进行测序。

目的条带大约 1500bp 左右。反应结束后，进行琼脂糖凝

胶电泳，以检测是否有目的条带。 

引物是：F:5'-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3'； 

R:5'-GG TTACCTTGTTACGACTT-3'。 

PCR 反应条件：95℃ 5min；95℃ 15s，59℃ 20s，

75℃ 1min，25 个循环。 

1.5 系统发育树的构建 

测序完成后进行序列比对，然后构建系统发育进化树。

所得序列提交 Ez Bio Cloud，并与 Ez Bio Cloud 数据库

中的序列进行同源关联比对，最后利用 MEGA 6.0 软件进

行 16S rDNA 序列的比对分析，采用 Neighbor-Joining 算

法计算，构建系统进化树。 

1.6 菌株 Rhs.2024 氨氮清除能力的评估 

将液体培养基中的氮源去除，以 0.25g/L 氯化铵作为

氮源配制培养基，接种培养方式同上，以不加待测菌液的

培养基对照组，分别设 3 个平行。每间隔 24 h 取 100mL

菌液，5000r/min 离心 10min，离心后菌 体立即冻存于液

氮罐中，采用纳氏比色法测定上清中氨氮的含量。氨氮累

计去除量 c=（A0At）（K0Kt），氨氮累计去除率 C=c/A0

³100%，式中 A0 表示实验组起始(第 0 天)氨氮含量（3

次重复的平均值），At 表示实验组当天氨氮含量，K0 表示

对照组起始（第 0 天）氨氮含量（3 次重复的平均值），

Kt 表示对照组当天氨氮含量（3 次重复的平均值）。取实

验组菌液 1mL，用 0.9%生理盐水将其稀释至 10
(7
。取 0.1 mL

稀释的光合细菌菌液均匀涂布于底层琼脂浓度为 2%的

RCVBN 培养基，分别设 3 个平行组，烘干水分后，加入琼

脂浓度为 2%的 RCVBN 培养基，将平板置于 30℃和光照

2000lx 倒置培养 7d 后，测定菌落数。 

1.7 菌株 Rhs.2024 亚硝酸盐清除能力的评估 

将液体培养基中的氮源去除，以 2mg/L 亚硝酸钠作为

氮源配制培养基，接种培养方式同上，3 个平行组。对照

组不加待测菌液，3 个平行组。每间隔 24h 于超净工作台

中取 100mL 培养中的菌液，5000r/min 离心 10min，离心

后菌体立即冻存于液氮罐中，采用分光光度法测定上清中

亚硝态氮的含量。亚硝态氮累计去除量 r=（N0Nt）

（M0Mt）和亚硝态氮累计去除率 R=r/N0³100%，式中 N0

表示实验组起始（第 0 天）亚硝态氮含量（3 次重复的平

均值），Nt 表示实验组当天亚硝态氮含量，M0 表示对照组

起始（第 0 天）亚硝态氮含量（3 次重复的平均值），Mt

表示对照组当天亚硝态氮含量（3 次重复的平均值）。 
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2 结果与分析 

2.1 光合细菌的分离纯化 

经多次富集培养分离筛选待测菌中，分离获得了 1

株菌株编号为 Rhs.2024。菌株形态特征见图 1。在富集双

层培养基上呈圆形凸起，外缘光滑，表面湿润层菌落。在穿

刺培养基中层鲜红色，有明显向外生长痕迹，呈动力阳性，

其在无氧环境下生长活跃。革兰氏染色显紫红，与大肠杆菌

染色颜色一致，呈革兰氏阴性，菌体呈杆状，两端钝圆。 

 

图 1  菌株 Rhs.2024 特性 

A 菌落特征；B 穿刺生长特征；C 革兰氏染色特征 

2.2 分子鉴定 

以菌株 DNA 为模板，利用细菌 16S rDNA 基因引物进

行 PCR 扩增，测序由上海生物工程有限公司完成。凝胶电

泳结果见图 2，通过 16S rDNA 引物 PCR 扩增，得到长度

约为 1500bp的产物，在凝胶成像系统下观察。泳道 Marker

为 2000bp，之后的三个泳道均为菌株 DNA 条带，条带单

一，无杂带。 

 
图 2  菌株 Rhs.2024 16srDNA 检测 

将菌株 Rhs.2024 的 16S rDNA基因序列在 NCBI数据库

进行 BLAST 比对。比对结果表明菌株 SP3的 16S rDNA基因

序列与红螺菌属（Rhodobacter）相似度高达 99%。采用邻

接法构建系统发育进化树，菌株 Rhs.2024 与红螺菌属球形

红菌外硫红螺菌属的沙氏外硫红螺菌（Rhodobacter 

sphaeroide）聚为一支，置信度为 99%（图 3）。 

 
图 3  菌株 Rhs.2024 系统发育进化树 

2.3 菌株 Rhs.2024 氨氮清除能力的评估 

光合细菌初始浓度为 7.9³10
12
 cell/mL（血球计数

法）。接种前（天），培养液中的氨氮含量为 84.24mg/L±

0.22mg/L。接种后第 1 天到第 4 天氨氮去除效果最显著，

4d 相互间氨氮累计去除量和累计去除率差异显著（P＜

0.001），接种第 1天氨氮去除量最大，为 55.70±0.89mg/L，

氨氮去除率为 66.31%±0.87%。7 天后菌株总氨氮含量为

0.456±0.13mg/L，总体氨氮去除率为 99.4%，见图 4。 

 
图 4  菌株 Rhs.2024 对氨氮消除情况图 

2.4 菌株 Rhs.2024 亚硝酸盐清除能力的评估 

在同种光合细菌初始浓度条件下，接种前（天）培养

液中的亚硝酸盐含量为 1.33±0.018mg/L。接种后第 1 天

到第 3 天亚亚硝酸盐去除效果最显著，这 3 天相互间亚硝

酸盐累计去除量和累计去除率差异极显著（P＜0.001），

接种第 1天，亚硝酸盐去除量最大，为 1.00±0.154mg/L，

亚硝酸盐去除率最高，为 76.92%±0.87%。接种后第 3 天

和第 4 天相互间的亚硝酸盐累计去除量和累计去除率差

异不显著；接种后第 7 天，亚硝酸盐累计去除量为 1.304

±0.34mg/L，累计去除率为 98.52%±0.45%，见图 5。 

 
图 5  菌株 Rhs.2024 对亚硝酸盐消除情况图 

3 讨论 

在全球范围内，水质污染已成为一个日益严重的问题，
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严重影响了生态系统的健康和人类的饮水安全。水污染主

要源于工业废水、农业径流和城市污水的排放，导致水体

中氮、磷等营养物质的过量积累，进而引发水华和生态失

衡。这些污染物不仅影响了水体的生物多样性，还可能对

人类健康构成潜在威胁，例如通过饮用水传播的病原体和

有毒物质
[7-8]

。因此，寻找有效的水质修复方法具有重要

的科学和社会意义，尤其是在海洋环境中，水质污染的影

响更加显著。 

本研究专注于筛选和鉴定来自红树林根际土壤的光

合细菌，探索其在水质污染治理中的应用潜力。通过土壤

样品采集、富集培养以及分子生物学鉴定等方法，我们成

功分离出一株具有优异氨氮和亚硝酸盐去除能力的光合

细菌 Rhs.2024。研究结果表明，该菌株在氨氮去除率方面

达到 99.4%，亚硝酸盐去除率达到 98.52%。这些发现不仅

为水质污染治理提供了新的生物修复策略，也为海洋微生

物的生态功能研究奠定了基础
[9-10]

。 

本研究的结果揭示了 Rhs.2024 这一新发现的光合细

菌在水质污染治理方面的显著潜力，尤其在氨氮和亚硝酸

盐的去除能力上表现突出。通过 PCR 扩增和测序，我们确

认了该菌株的 16S rRNA 基因序列与红螺菌属的相似度高

达 99%，为理解光合细菌的种类及其生态功能提供了重要

的分子基础
[3]
。这一结果不仅增强了我们对光合细菌在水

质改善中潜在作用的认识，还为微生物分类学提供了新的

见解。红螺菌属在水质净化过程中可能通过特定的生理机

制发挥重要作用，例如通过代谢途径有效去除水中氮污染

物，从而促进生态系统的健康
[6]
。 

进一步分析表明，Rhs.2024 在氨氮和亚硝酸盐去除能

力方面的表现与其生长状态密切相关，尤其是培养条件和

初始氨氮浓度的变化对去除效果有显著影响。这一发现提示

我们，在实际应用中，有必要优化培养条件，以最大限度地

提高光合细菌的降解能力
[4]
。此外，研究还表明，不同光合

细菌在氮污染去除中的作用机制存在差异，未来的研究可以

集中于探讨这些机制，以便更好地应用于水质治理
[5]
。 

综上所述，Rhs.2024 作为一种新型光合细菌，展示了

其在水质污染治理中的广泛应用前景。其高效的氨氮和亚

硝酸盐去除能力为生物修复技术的发展提供了新的思路。

未来的研究应进一步探讨影响光合细菌基因表达的环境

因素，以及基因功能的研究如何指导改良菌株的开发，以

实现更为有效的水质治理策略
[11]

。 

本研究的局限性主要体现在样本量的不足及环境因

子的多样性考量方面。尽管我们成功筛选出光合细菌

Rhs.2024 并评估了其在特定水质条件下的降解能力，但研

究仅基于单一环境样本，未能涵盖不同水体条件下微生物

的适应性和降解效率。此外，缺乏长期现场验证数据限制

了结果的普适性，这意味着在不同生态环境中应用该菌株

的效果尚需进一步探讨。因此，未来研究应考虑扩大样本

范围并进行多样化环境因子的系统分析，以获得更全面的

结论。 

综上所述，本研究成功鉴定了一株具有优异去氨氮和

去亚硝酸盐能力的光合细菌 Rhs.2024，展示了其在水质污

染治理中的潜在应用价值。通过结合现代分子生物学技术

与传统微生物学方法的研究策略，我们为水体生态修复提

供了新的思路与方向。未来的研究将集中于深入探索该菌

株的基因功能及其在多种环境条件下的表现，以进一步推

动微生物技术在水污染治理中的实际应用。 
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