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美国之行见闻与感想                                 

朱三元 

2015 年 11 月下旬，我在外专局资助下赴加州大学尔湾分校（UCI）及美国

国家静电公司（NEC）进行 14
C 专用加速器质谱仪相关培训。与前几次停留时间

仅为一周左右、走马观花式的国际会议和商务旅行相比，尽管这次美国之行也仅

有三个月，但可以进入美国的校园和社会，认识大家调侃时所称的“美帝”。 或

许以前对美国的认识非常浅薄，仅停留新闻以及平时阅读的只言片语层面，这次

真正接触到真实的美国，所见所闻都让我印象深刻，希望将这次美国之行的记忆

还没有被琐碎的实验室事务淹没时记录下来。适逢张老师邀请我写一份关于《跬

步集》的稿件，描述一下这次美国之行的见闻和感想，于是有了下面的文字。 

到异国他乡，所见所闻不外乎风土人情。这次美国之行我主要停留了两个地

方：加利福尼亚州尔湾市（Irvine）和威斯康星州米德尔顿市（Middleton）。二者

都是美国的小城市，由于地理位置不同，冬季气候环境和风景迥异。 

尔湾地处美国西部的阳光海岸，冬天气候温暖干燥，是一个冬季避寒的好地

方，在我停留的两个多月的时间里，最低气温高达 8 摄氏度，中午气温有时达到

20 多度。尔湾的阳光角度很低，正午在外面走路特别刺眼，不过除了这一点，

冬季在温暖的阳光中漫步感觉很不错。尔湾是一个年轻的城市，从开始建设就进

行了良好的社区规划，建筑大部分都只有一至两层，每个社区附近基本都有配套

的购物商场、餐饮场所。与广州的高楼大厦相比，少了很多现代化大都市的感觉，

但更容易让人亲近。城市到处可见各种树木、草坪以及公园，例如，从我的住处

到学校，中间需要经过两个公园，一个里面有高尔夫球场，另一个面积很大，有

很多儿童娱乐设施，不过平时人都很少，是鸟儿的天堂，只有周末的时候采用一

些年轻夫妇带着孩子到公园游玩。尔湾是美国非常富有的城市，生活都比较安逸。

亚裔比例高达 40%，而黑人很少。在 UCI 校园中经常可以看到华裔面孔，路边

可以听到熟悉的普通话，在 1 月初学校开学时，很多中国家长带孩子去学校办理

入学手续。它的治安环境很好，在美国排名前列。记得有一次因为不了解假期公
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共汽车班次安排错过了末班车，我在晚上 9点步行 1个多小时，路上感觉都挺好。

它是禁烟城市，在任何场所都不许抽烟，公共场所环境很好。尔湾有几家华人超

市，里面出售各种中国食物，购物时有身在国内的感觉，另外还有韩国超市、日

本超市，都是平时购物的好去处。尔湾有很多中餐馆，例如大家熟知的小肥羊、

广式点心、川菜馆和湘菜馆，同时也有台湾风味火锅、韩式韩式烤肉、日本寿司

以及越南面馆等。不过在培训后期，我最常去的餐馆是校园内号称全美最佳汉堡

餐馆“In-N-Out”。它的汉堡种类很少，但是味道很适合中国人，份量很大而且价

格便宜，在学校很受欢迎，在午饭期间 20 分钟，排队取餐的号码近百。UCI 校

园设计很有特色，各个院系围绕一个公园建设，呈圆形，环境特别优美，不过对

于我这个方向感不佳的人来说是个挑战，曾两次在晚上回家时迷路，差点误了公

共汽车。尔湾的公共交通不如广州发达，公交车路线很少、班次也不多，但较其

它城市还是很有优势，通过计划可以乘坐公共汽车到达你想去的地方。

 

图 1. NEC 工厂加速器组装塔 

米德尔顿属于威斯康星州，位于其首府麦迪逊旁边，距离威斯康星大学麦迪

逊分校不到二十公里。抵达米德尔顿前从飞机上俯瞰，地面、树木和屋顶都被厚

厚的积雪覆盖，只有大大小小的道路分割白色的世界。在米德尔顿下雪是无声无
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息的，记得一次傍晚的时候从 NEC（美国国家静电公司，加速器设备生产商）

工厂返回旅馆途中，天气还是很正常的，等回到旅馆，做完晚饭，偶尔向窗外望

去的时候，才发现外面的道路不知何时变成白色的，铺上了一层厚厚的雪。为了

体验在零下 20 多摄氏度人的感觉，我全副武装在室外步行几公里，结果不到二

十分钟后脸部和耳朵都冻僵失去了知觉，回到室内十多分钟才恢复过来。这让我

感受到大自然的威力和自己的渺小。米德尔顿的建筑都不高，最高的也就是 NEC

安装加速器的塔楼，大约有 3-4 层楼的高度。米德尔顿很小，小到没有一家旅馆，

另外也没有公共交通系统，导致培训期间住宿和交通都极不方便。城市中大部分

都是白人，不过“有人的地方就有中国人”，这句话千真万确，在那么小的城市中

有山西面馆、北京饺子店，里面的中餐都很正宗，另外有一家中国超市 J&P Fresh 

Market，去里面购物就像去到所里的宏城超市。此外，在山西面馆附近有日本寿

司店、韩国豆腐煲，不过最受当地人欢迎的还是山西面馆隔壁的酒吧，里面有来

自全世界的各种红酒、白酒，还可以各种咖啡，NEC 的工程师每周五早晨都会

在这个酒吧聚会，公司也很通融地将上班时间推迟了一个小时。 

如果将一个城市比喻为人，气候环境只是相应于人的外表，人才是城市的灵

魂。尔湾的人很热情，也很喜欢他们的城市。记得我从洛杉矶国际机场到尔湾时，

由于初来乍到，不了解当地情况，手里也只有一个租住房屋的地址，到达的时间

又是晚上，对能够顺利到达、入住都很没有信心，当时我预订的是 supershuttle

公司小型穿梭巴士，司机劝我不要担心，很耐心地按照我提供的地址将我送到公

寓门口，确认我联系上屋主后才离开。期间聊到尔湾的情况时，司机很自豪，告

诉我尔湾是个很美丽、适合生活的城市，让我好好享受这里的生活，不过让他有

些焦虑的是，由于大量的中国人移民到尔湾以及房地产投资，尔湾的房价飞涨，

生活成本也很高，这些焦虑在我后面的生活中得到印证，我租住一个十多平方米

的客厅，每月房租都需要 750 美元，如果是单间则需要 1200-1400 美元。对于尔

湾普通年轻人来说，尽管生活压力很大，但他们对未来仍充满了希望。我租住的

客厅之前的租客是一个刚移民到美国的中国人，英文名 Joe，他的叔叔在美国，

他自己则是通过假结婚办理移民签证，到达美国以后由于学历低，只能帮他叔叔

开办的公司送外卖，尔湾只有他一个人负责，每天工作到晚上 11 点多才能休息，
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但是此后一年多他抽空去学校学习了语言，已经基本适应了美国的生活，他计划

今年去学校进行专业学习，提高自己的技能水平，将来可以获得更好的工作环境

和更高的薪水。在米德尔顿，由于住的是旅馆，接触外面的机会很少，大部分时

间都是和 NEC 工程师打交道。从他们年龄上的差异、职位情况可以看到学习成

长的过程，Thilo 大约 50 多岁是德国人，进入 NEC 已经十五年，已经是 NEC 排

位第四的副总裁，负责小型加速器质谱的设计、总体负责设备安装调试和现场安

装；Allan 是一位 70 后，在音乐爱好上花费了 8 年时间希望以此为生，失败后上

大学进行物理专业学习，进入 NEC 大约 4 年担任机械工程师；Johnathan 只有二

十六岁，进入 NEC 三年。在我看来，Johnathan 就是 2002 年版的 Thilo，现在还

比较青涩，不过 Thilo 很看好他的发展。也许正是这一代代的学习传承，才能使

美国发展出尖端、复杂的加速器质谱系统，而 NEC 只是美国千万家小型科技企

业的一个缩影，它或许很小，小到近乎一个手工作坊，但是拥有自己的灵魂。 

让我印象深刻的是美国社会的人性化以及信用。NEC 有一个小型的休息室，工

作人员每天上午、下午工作期间都有一段休息时间，员工可以喝喝咖啡、聊聊天，

墙上贴的就是员工的各种权利、受到意外伤害时求助方式及紧急事故处理方法；

UCI 实验室里随处可见的提示标语，极大的降低了使用者的操作难度，另外数据

流程设计中也考虑了如何避免由于人犯错误导致的数据错误。另外，我也深深体

会到信用是美国的社会基础。和 Joe 聊天时，他提到曾经在 Uber 当过司机，有

一次由于心情不好，得罪了一名乘客后被投诉，Uber 确认后取消了他的资格，

导致他以后永远不能再成为 Uber 司机。在回国之前，我在 Amazon 上购买了一

个新秀丽的行李箱，结果由于 USPS 投递时发错导致我没有收到，我打电话给

Amazon，在确认我的身份后短短两分钟给确认给我发新的行李箱或者给我退款，

这在国内购物是不可想象的事情。这两件事情信用社会会极大的提高效率，失去

信用后严重的后果也让人们尊重信用的价值。对比国内把欺骗当成一种智慧的现

实，不禁让人感慨万分。 

不过在这次美国之行中最重要的收获，是认识了一个人 John。在国人眼里，

也许他只是一个 loser，不是美国籍，不是终身教授，不会开车也没有车，六十

多岁了还是单身汉。但他是我的偶像。他个子不高（Gua，他的同事，一个幽默 
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图 2. 我的偶像 John 

开朗的巴西女人给他的外号“little man”），但精力充沛，反应很快，每天早上 7

点多就到实验室，晚上 9 点才回家，一周工作七天几乎没有节假日，神奇的是他

几乎不吃午饭，最多是一杯咖啡，让我不禁好奇他几乎无穷的能量从何而来。在

专业的领域，他无所不能，大到加速器离子源 Ionizer 设计、加速器剥离气体系

统，小到机械泵维修甚至木工活，他都能轻松搞定。Thilo 曾经说他是天才，提

前做了 NEC 所有想做的事。他特别乐于助人，在培训期间，无论什么时候我提

出的任何问题，他都会很详细的给我解答，如果有实物，也会拿出来给我分析其

功能和作用，在他的帮助下，我了解了负离子源的工作原理、如何计算加速器中

束流形状、如何提高束流等。很多方面我只是刚刚接触，但是他已经交给我知识

的种子，只待我继续深入。有趣的是，当设备运行不正常时，John 也会很焦虑，

“F***”、“God damned”“Do you know who is the boss?”都是他的口头禅，让人觉

得还是一个亲切的普通人。不过我最喜欢的还是他鼓励我不要怕犯错误时的一句

话：不要害怕犯错，今天的事故就是明天的故事，让我这个过分谨慎小心的人也

有了大胆尝试的勇气。最值得我学习的是：他能像一个孩子喜欢自己的玩具一样

做好一件事情，而且始终能保持内心的平静。这给处于浮躁社会迷茫的我很大的

震撼，以前的我总是尝试寻找自己的路，但始终避免不了和旁人比较，理想和现
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实的严重割裂让人很痛苦。现在的我还没有能力始终保持好自己的心态，但现在

我已经有了方向。 

总体来说，这次美国之旅虽然时间很短，但我见识了美国的社会。有人说，

美国在走下坡路，我不以为然。社会发展并不是线型的，起点低的时候也许保持

较快的发展，但到了一定程度，保持一个良好的状态也不容易。尔湾和米德尔顿

只是美国的两个小城市，不能代表整个美国社会，但是从中看出民众物资丰富、

生活快乐稳定。也许这种社会是中国所追求的，美国所拥有的，达到这种状态中

国还需要很多年的努力。另外，我学习和掌握了很多加速器质谱专业的知识，对

运行实验室有了更多的信心，更重要的是在这几个月里找回了自己内心里的宁静。 
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PAHs 降解微生物的研究方法（可培养）及其降解机制概述  

李继兵 

从复杂的环境样品中将功能微生物分离出来，并对其进行详细完整的遗传、

代谢分析，一直以来是环境微生物学研究中遇到的最大的挑战之一。纯培养法

(Avery and Leland, 1927)是对功能微生物进行研究起步最早的方法，是微生物学

研究的基石。其策略是通过提供适宜功能微生物生长的培养条件（碳源、氮源、

pH、温度和氧）或加入抑制剂（抑制其他菌生长）对微生物进行筛选，再用平

板划线分离法得到纯菌株。然而，纯培养方法只适用于培养可培养微生物群体。

Biolog 法是目前已知的研究微生物代谢功能多样性很常见的方法之一。其最初仅

被用于菌种鉴定。1989 年，Biolog 公司根据细菌代谢的氧化还原过程推出了

Biolog Microstation 自动鉴定系统，可用于环境、临床细菌的鉴定。1991 年 Biolog

微孔板应用于微生物群落特征的表征(Garland and Mills, 1991)。该技术主要原理

是通过微生物对不同碳源底物的利用情况来反应微生物群落的代谢功能多样性。 

PAHs 在环境中存在水解、光解、微生物降解等多种途径，大量的研究表明微生

物降解是去除环境中 PAHs 的最主要途径(Baek et al., 1991)。微生物降解包括好

氧降解和厌氧降解。目前细菌对 PAHs 的好氧降解机制研究得比较透彻（本研究

主要涉及到多环芳烃降解细菌的研究，因此，这里仅介绍了关于细菌的降解途径）。

主要的降解菌包括 Agmenellum sp.、Aeromonas sp.、Alcaligenes sp.、Acinetobacter 

sp.、Bacillus sp.、Berjerinckia sp.、Burkholderia sp.、Corynebacterium sp.、

Cyclotrophicus sp. 、 Flavobacterium sp. 、 Micrococcus sp. 、 Moraxella sp. 、

Mycobacterium sp.、Nocardioides sp.、Pseudomonas sp.、Lutibacterium sp.、

Rhodococcus sp.、Streptomyces sp.、Sphingomonas sp.、Stenotrophomonas sp.、Vibrio 

sp.、Paenibacillus sp.等 (Zhao et al., 2008)。虽然不同降解菌在降解底物、降解的

途径等方面存在着差异，但其降解的关键步骤却基本相同。其步骤主要分为 3

步：1）通过 PAHs 双加氧酶在芳香环上加入两个氧原子，使其转变为顺式二氢

二羟基的形式；2）进一步脱氢生成对应的二羟基化中间体，然后芳香环氧化裂
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解；3）产物进一步氧化为儿茶酚、龙胆酸等生物可利用的化合物，最后彻底降

解。好氧细菌对菲降解一般步骤如图 1 所示(Moody et al., 2001)。 

 

图 1 好氧细菌对菲降解一般步骤示意图 (Moody et al., 2001) 
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真菌菌丝：细菌在土壤中扩散的高速公路                

李启虔 

真菌与细菌广泛的存在于土壤生态系统中，真菌与细菌的迁移扩散作为土壤

微生态物理行为的一种，在整个土壤生态系统的运转中起到重要作用。细菌在土

壤中的运动主要受到土壤基质势的限制，大约为-50kPa。基质势是指在土壤基质

（固体颗粒）的吸附作用下，土壤水较自由水降低的自由能（势值）。它不仅影

响土壤水分的吸持，而且影响大量土壤水的运动(Worrich et al., 2016)。细菌很大

程度上是依靠水为载体进行运动的。所以，在非饱和的土壤环境下，细菌自身的

迁移能力非常有限，土壤中细菌菌落的平均距离仅为 10
-4

m(Bosma et al., 1997)。

真菌占到土壤微生物生物量的 75%（约 0.2-0.4mg/g），并且不同于细菌，真菌在

土壤中的迁移并不依赖于水饱和的土壤环境。真菌菌丝可以轻易的刺穿空气-水

界面，在土壤里形成长达 20000 公里每立方米的密集网络(Pennisi, 2004)。丝状

真菌生长菌丝的顶端，甚至可以楔入土壤微团聚体的内部，随后液泡化，膨胀，

扩散分布到更多细菌难以企及的地方(Wick et al., 2010)。这些生长活跃的丝状真

菌，为细菌在土壤中的运动提供了连续的表面与通道，有助于细菌在土壤中的扩

散和迁移，Wick 等人将这种现象形象的比作真菌高速公路(Kohlmeier et al., 2005)。

研究发现，亲水真菌会在其菌丝表面形成一层液膜，细菌能够沿着这层连续的液

膜通道，高效的运动到目标底物处去。真菌高速公路能够桥接充满空气的土壤孔

隙，缩短细菌与其目标底物之间的距离，提高

目标底物的降解效率(Furuno et al., 2010)。 

Wick 设计了两个实验对真菌高速公路进

行验证(Kohlmeier et al., 2005)。实验一如图 1A

所示，在圆形的 PDA 培养基上先后接种真菌

F. oxysporum 和细菌 Achromobactersp. SK1，

然后在间隔 1mm 处放置另一块长方形的基础

培养基，培养 5-7 天后，对基础培养基上的细
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菌进行计数，并与仅接入细菌 Achromobactersp. SK1 的对照组进行比对。结果发

现只有同时接入真菌细菌的实验组在基础培养基上面发现有细菌存在，说明细菌

依靠真菌作为载体跨越空气间 

    

图 2 激光共聚焦扫描显微镜拍摄真菌液膜图         图 3 细菌沿真菌运动电镜图 

隔，进行了扩散。实验二如图 1B 所示，模拟细菌在土壤中的扩散情况。在已灭

菌的针筒中从上到下依次加入：顶部 LB 培养基：高度为 1cm，用来模拟人造土

壤的玻璃珠床层（Ф=1mm）：LB 底部培养基。在底部的 LB 培养基上接种真菌、

细菌、真菌和细菌。发现在三个试验组中，只有同时接种真菌和细菌的那组在顶

部的 LB 培养基中发现了细菌 Achromobactersp. SK1 的存在。说明细菌借助真菌

穿透了模拟土壤的玻璃珠床层，发生了远距离迁移。这种远距离迁移现象随后通

过激光共聚焦扫描显微镜、电镜等显影手段得到证明(Furuno et al., 2010; Simon et 

al., 2015)。如图 2 所示，我们在激光共聚焦扫描显微镜拍摄下可以看到，真菌 P. 

ultimum 菌丝表面存在一层 3-4μm 厚的液膜，图中白色部分。而从图 3 电镜拍摄

的照片中我们可以明显观察到细菌包裹在真菌表面并传递蔓延。 

综上所述，利用真菌高速公路，真菌联合细菌共同修复污染土壤是一种新的

高效生物修复策略，值得我们进一步的研究和开发。 
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磁性纳米颗粒制备方法总结                           

戴青 

磁性纳米颗粒主要为铁系元素(Fe, Co, Ni)及其氧化物(如 Fe3O4, γ-Fe2O3 等)，

或其他金属元素与铁系元素的合金(如 FePt 等)及其氧化物(如 MgFe2O4, MnFe2O4

等)构成晶核的纳米颗粒。由于其独特的结构和尺寸的影响，磁性纳米颗粒表现

出与宏观物质不同的物理、化学及生物特性。利用这些特殊的性质，依据研究目

的可以塑造出不同形状、不同功能、不同尺寸的磁性纳米颗粒，用来解决相对应

的科学问题。 

目前主要的磁性纳米颗粒制备方法有 3 类：物理法、化学法和生物法(Reddy 

et al., 2012)：1) 物理法包括气相沉淀法和电子束光刻法。这两种方法对控制颗

粒尺寸方面并不十分完善(Mathur et al., 2008)。2) 化学法包括溶胶—凝胶法，氧

化法，共沉淀法，水热法，流动注射合成法，电化学法，气溶胶/气相法，超声

化学分解法，超临界流体法和纳米反应器合成法。化学合成法能够通过调节合成

过程的换进条件很好的控制颗粒晶型和尺寸，并依据不同的用途进一步对磁性纳

米颗粒表面进行修饰和功能化；如掺杂金属改变晶型结构(Elavarthi et al., 2016; 

Pazhanivelu et al., 2016)，掺杂油酸等有机聚合物作为稳定剂(Xu and Sun, 2007)等。 

3)微生物合成法。该方法具有操作简便，产品质量稳定，能耗低，成本低的特点

(Reddy et al., 2012)。近期已有多篇文献报道(Liang et al., 2012; Moon et al., 2010)。 

获得的磁性纳米颗粒可进一步对其表面进行包裹和修饰，以避免发生聚集等

现象，提高其在环境中的稳定性，并依据研究目的赋予磁性纳米颗粒不同的功能；

如采用无毒且有很好空间排斥性的 PGE 包裹保证其良好的生物相容性(Lutz et al., 

2006)，采用二氧化硅包裹避免磁性纳米颗粒与其他物质发生不必要的化学反应

(Ma et al., 2006)。 
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源清单估算化石碳和生物碳对 OC、EC 贡献               

苏涛 

STREETS 等人用源清单估算了全国及 31 个省份 1995 年和 2020 年 BC 的排

放量，其中全国总排放量分别为 1342.0Gg 和 1224.4Gg；并且给出了这两个年份

燃煤、生物燃料、燃油对 BC 的贡献值，分别为 51.6%、44%、4.4%和 50.6%、

36.3%、13.1%(Streets et al., 2001)，即化石碳和生物碳对 BC 的贡献分别为 56%、

44%和 63.7%、36.3%。STREETS 等人用源清单估算也了 2000 年中国 BC、OC

的排放量，分别为 1.05Tg 和 3.4Tg；并且估算了生物碳对它们 BC、OC 的贡献，

分别为 44%和 22%(Streets, 2003)。根据 STREETS 等人给出的不同省份不同行业

1995 年和 2020 年 BC 排放量估计，我们可以计算出其化石碳和生物碳贡献值。

我们将民用生物燃料和田地燃烧归为生物碳贡献，其它归为化石碳贡献，如 1995

年和 2020 年全国这两个贡献量分别为 512.0Gg、74.7Gg 和 386.8Gg、56.1 Gg，

则已知的全国 BC 总排放量可以得出 1995 年和 2020 年生物碳对 BC 排放的贡献

值分别为 43.7%和 36.2%，与 STREETS 等人得出的 44%和 36.3%相差不大，由

此我们可以得到 1995 年和 2020 年不同省份化石碳和生物碳对 BC 的贡献值（如

表 1 所示）。 

从表中我们可以看出天津市 1995 年化石碳和生物碳对 BC 的贡献分别为 89%

和11%。而马建中用源清单估算了 2003年天津市EC和OC排放量，分别为 13.0Gg

和 24.0Gg；并且估算了燃煤、移动源、秸秆燃烧对 EC 和 OC 的贡献，分别是

42%、43%、15%和 42%、35%、23%(马建中, 2009)，即天津市 2003 年化石碳、

生物碳对 EC 和 OC 的贡献分别是 85%、15%和 77%、23%。对比这两个化石碳

和生物碳对 EC(BC)的贡献，发现其值基本一致，说明源清单估算不同省份贡献

方法是正确并可行的。 

源清单的应用越来越广泛，但源清单存在着较大不确定性。影响源清单估算

误差的因素主要包括排放因子、人类活动水平、燃料性质及除尘效率等(马建中, 

2009)。特别是排放因子和人类活动水平不准确而导致的不确定度较大，例如曹
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国良等人(Cao et al., 2006)估算碳质气溶胶排放量比原先的研究量高，主要是由于

原先农村产业和居民使用的燃煤燃烧估计量过低；并且在中国很少有当地已测量

的排放因子，所以我们被迫使用其它国家的一些数据或者某些情况下使用全球平

均排放因子(Cao et al., 2006)。这些都与中国实际情况不完全符合，存在着较大不

确定度。在计算 BC、OC 排放量时，需要用到 BC、OC 排放因子，但很少有直

接实验测量燃料燃烧时 BC 和 OC 排放因子，特别是在中国(W. Kirchstetter et al., 

1999)。BC 和 OC 排放是由颗粒物排放因子和颗粒物中碳质组分比例计算出的

(Bond et al., 2004; Streets, 2003; Streets et al., 2001)。正是由于测量的颗粒物排放

因子和颗粒物中 BC 和 OC 的比值有着明显的差异(Chen et al., 2005)以及较广范

围的排放因子在模型中被使用(Cao et al., 2006)，所以估算时使用的 BC 和 OC 排

放因子不确定度较大，即得出的贡献也有较大不确定性。总之源清单所依据的统

计数据和技术信息得到完善，将大大提高源清单估算的确定度。 

表 1：1995 年和 2020 年不同省份化石碳和生物碳对 BC 的贡献值 

省份 

1995 2020 

总排放

量（Gg) 

化石碳

贡献 

生物碳

贡献 

总排放

量（Gg) 

化石碳

贡献 

生物碳

贡献 

安徽 30.7  0.238  0.762  29.0  0.390  0.610  

北京 27.9  0.914  0.086  11.3  0.876  0.124  

福建 23.0  0.352  0.648  22.2  0.432  0.568  

甘肃 28.3  0.675  0.325  23.0  0.674  0.326  

广东 36.2  0.671  0.329  42.7  0.782  0.218  

广西 30.9  0.236  0.764  27.5  0.309  0.691  

贵州 72.6  0.730  0.270  99.1  0.839  0.161  

海南 2.2  0.318  0.682  2.6  0.538  0.462  

河北 83.6  0.688  0.312  79.3  0.750  0.250  

黑龙江 57.7  0.477  0.523  43.8  0.463  0.537  

河南 77.0  0.530  0.470  69.9  0.608  0.392  

香港 1.7  1.000  0.000  2.7  1.000  0.000  
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湖北 83.5  0.544  0.456  107.1  0.722  0.278  

湖南 80.7  0.572  0.428  68.7  0.592  0.408  

江苏 63.4  0.345  0.655  48.9  0.515  0.485  

江西 40.0  0.420  0.580  38.0  0.511  0.489  

吉林 47.4  0.538  0.462  35.2  0.511  0.489  

辽宁 75.2  0.633  0.367  57.6  0.628  0.372  

内蒙古 29.2  0.572  0.428  25.7  0.619  0.381  

宁夏 5.6  0.571  0.429  5.6  0.661  0.339  

青海 6.8  0.794  0.206  4.9  0.776  0.224  

陕西 31.8  0.550  0.450  27.8  0.586  0.414  

山东 78.9  0.450  0.550  70.0  0.654  0.346  

上海 10.4  0.875  0.125  11.4  0.930  0.070  

山西 43.8  0.906  0.094  34.0  0.918  0.082  

四川 127.4  0.471  0.529  111.4  0.510  0.490  

天津 21.8  0.890  0.110  5.9  0.780  0.220  

新疆 41.2  0.862  0.138  27.6  0.833  0.167  

西藏 1.6  0.563  0.438  1.5  0.600  0.400  

云南 47.8  0.517  0.483  59.2  0.676  0.324  

浙江 32.8  0.332  0.668  31.3  0.466  0.534  

全国 1342.0  0.563  0.437  1224.4  0.638  0.362  
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土壤微生物群落组成结构和多样性研究进展（二）         

孙迎韬 

高通量测序技术定义 

高通量测序技术（High-throughput sequencing），又称“下一代测序”，以能一

次并行对几十万到几百万条 DNA 分子进行序列测定和一般读长较短等为标志。

高通量测序法不仅通量高，且同时能够分析数以百计的不同环境样品，此外，能

较为客观地反映环境低丰度的重要功能微生物，是研究复杂环境中微生物群落的

组成、结构、遗传进化关系和功能活性等的重要工具（Shendure et al., 2008; Kim 

et al., 2013; Rinke et al., 2013） 

高通量测序技术分类 

根据其原理高通量测序可分为两类:聚合酶合成测序和连接酶合成测序。 

聚合酶合成测序法包括 Roche 公司的 454 技术和 Illumina 的 Solexa 技术。

454 采用焦磷酸合成测序法，依靠生物发光进行 DNA 序列分析的新技术，避免

Sanger 测序法的荧光标记和跑琼脂糖胶的繁琐步骤, 而利用 GS FLX 系统对

DNA 分子进行扩增 , 实现了大规模并行测序（Rochberg et al., 2008）。

Illumina/Solexa 测序技术的基本原理是边合成边测序(sequencing by synthesis，

SBS)，即测序以环境样品基因组 DNA 单链为模板，在合成互补链时，利用带荧

光标记的 dNTP 发出不同颜色的荧光来确定不同的碱基（Seo et al., 2005; Ju et al., 

2006）。此外，随着双端测序(pairedend，PE)技术的成熟，测序长度可达到单端

测序的 2 倍。与 454 相比, Solexa 拥有更高的通量, 更低的成本。虽测序片段长

度仍较短, 但对多数基因组研究来说, Solexa仍为第二代测序技术的首选(Turcatti 

et al., 2008)。 

连接酶合成测序法代表性的是 ABI 公司的 SOLID 测序仪技术。SOLID 高

通量测序技术以四色荧光标记寡核苷酸的连续连接合成（“双碱基编码原理”）为

基础，取代了传统的聚合酶连接反应，采用 DNA 连接酶可对单拷贝 DNA 片段

进行边合成边测序。由于其测序过程中应用双碱基编码，即每个碱基被重复阅读
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2 次，读取长度可达 2×50 bp，这样就使得 SOLID 系统原始碱基数据的准确度

大于 99.94%，从而很大程度上降低错误率（秦贞奎, 2011）。 

高通量测序技术研究进展 

近年来，高通量测序技术被广泛应用于土壤、海洋、肠道以及极端环境如尾

矿、沙漠和永冻土等环境样品的微生物群落组成分析研究（Roesch et al., 2007; 

Petrosino  et al., 2009; Fierer et al., 2012; Fang et al., 2014; Morgan  et al., 2014; 

Xu et al., 2014）。其中，应用最广泛的为针对基于 16S rDNA 基因扩增的细菌组

成和多样性研究（Sogin et al., 2006; Murphy et al., 2010; Rousk et al., 2010; Nacke 

et al., 2011; Serino et al., 2012）。此外，大量学者针对环境样品中特殊功能的微生

物的功能基因进行高通量测序分析，如针对氮循环功能微生物的固氮还原酶 nifH 

基因和氨基氧化酶 amoA 基因等（Mou et al., 2008; Pegard et al., 2009; Kowalczyk 

et al., 2011）。这些研究揭示了各个功能菌群的构成和多样性，同时能在更精确的

分类水平(比如种属水平)对微生物的群落进行更深入的研究（Gilbert et al., 2009; 

Di et al., 2013）。高通量测序技术则能够在整体微生物群落的组成、结构、遗传

进化关系和功能活性等，并能较为客观地反映其中低丰度的重要功能微生物。近

年来高通量测序通量的增加、成本的降低和海量数据分析方法日趋成熟，将进一

步扩大其在不同生境的应用范围（Kim et al., 2013）。 
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