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北部湾水体持久性有机污染物和塑料降解功能

基因多样性及其时空分布特征研究

方诗韵，甘利红，何雨寒，龚 辰，黎嘉宁，周 磊

（华南农业大学海洋学院，广东 广州 510642）

摘要：揭示广西北部湾海域中污染物降解基因多样性与时空分布特征，为区域海洋生态保护提供科学依据。2022

年 10月（雨季）和 2023年 1月（旱季）对广西北部湾海洋 40个站点的海水表层样本进行了系统采集和分析测定，基

于宏基因组测序技术，分析了不同季节（旱季与雨季）、不同空间位置（岛屿、海湾与近海）水样中污染物相关降解

基因的组成、丰度与分布差异。结果显示，样本中共检测到POPs降解相关基因 62种，可降解化合物 20种；其中雨

季样本丰富度高于旱季，旱季基因相对丰度高于雨季。空间上，岛屿样本多样性最高。POPs降解基因中以滴滴

涕降解基因为主导，相对丰度为 33.06%。塑料降解方面，检测到 27种降解塑料相关基因，塑料降解酶 33种，旱季

样本多样性和丰富度高于雨季，旱季基因相对丰度高于雨季。空间上，岛屿样本多样性高于近海与海湾。天然塑

料降解基因相对丰度高达 89.19%，3-羟基戊酸脱氢酶基因在塑料降解酶基因中占据优势（73.43%）。研究表明广

西北部湾海域具有较强的POPs与塑料降解潜力，为功能基因挖掘与区域生态保护提供了重要参考。
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近代来，随着工业化和城市化的快速发展，区域

内渔业捕捞与养殖活动频繁，近岸城市的农业生产

活动密集，人类在活动中使用有机氯农药，使环境中

的持久性有机污染物（persistent organic pollutants，

POPs）大幅增加，同时由于历史农药残留，导致一定

程度的农药污染（丁洋，2019）。广西北部湾海域是

我国重要的渔业资源区，也是人类活动影响最大的

海域，还拥有红树林、海草床、珊瑚礁等典型的海洋

生态系统（徐新亚等，2020）。已有研究表明，渔业活

动（薛保铭，2021）、养殖活动和人类日常生活所产生

的塑料垃圾是北部湾海域水体中污染物的重要来源

（吴磊石等，2021）。持久性有机污染物和塑料污染

已经成为广西海洋严峻的环境问题（Xu et al，2013；

Zhu et al，2022）。

POPs具有高毒性、生物累积性和持久性等特点，

能通过大气、水体以及食物链进行远距离传播，对生

态系统和人类健康构成严重威胁（Alharbi et al，

2018；Kumar et al，2022）。常见的持久性有机污染物

包括多氯联苯（polychlorinated biphenyls，PCBs）、

DDT 以及多氯代二苯并对二噁英（polychlorinated

dibenzo-p-dioxins，PCDDs）等化合物。为了促进这些

有害物质的淘汰与减少，保护人类健康和环境安全，

国际社会于2001年5月23日在瑞典首都斯德哥尔摩

共同签署了《斯德哥尔摩公约》（邓红霞等，2021）。

中国同年正式成为该公约的缔约国，国内对于持久

性有机污染物的关注度与研究深度持续上升。塑料

是一种由合成或半合成高分子聚合物组成的材料，

在生活中普遍存在，对环境和生物造成了严重的影

响。塑料垃圾，尤其是微塑料（microplastic），能够长

期存在于水体中，并且携带金属和POPs，微塑料可能

被海洋生物摄入，进入食物链（Wang et al，2020；

Amelia et al，2021）。本研究所探讨的可生物降解塑

料，细分为 3 类：天然塑料（natural）、杂链合成塑料

（synthetic heterochain）和均链合成塑料（synthetic ho-

mochain）。

对于污染物，传统的物理、化学治理手段往往有

成本高、易产生二次污染等缺点，而微生物降解则

是一种经济、环境友好的解决方案。近年来，研究
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发现水环境中的微生物群落在 POPs和塑料降解过

程中发挥着重要作用（Mohanan et al，2020；Deven-

drapandi et al，2024）。对于POPs，现有研究表明，多

种微生物对不同类型的POPs具有降解能力。例如，

镰孢霉菌和青霉菌能够降解艾氏剂，而芽胞杆菌和

假单胞菌则对狄氏剂具有降解作用。此外，白腐真

菌能够降解包括双对氯苯基三氯乙烷在内的多种

持久性有机污染物。对于七氯的降解，芽胞杆菌、

镰孢霉菌、小单孢菌、诺卡氏菌、曲霉菌、根霉菌以

及链球菌均表现出一定的降解能力。而丙体六六

六则可被梭状芽胞杆菌和埃希氏菌所降解（董玉瑛

和冯霄，2003）。有机污染物的降解速度不仅取决

于其物质结构，还与微生物降解酶的特性密切相

关。因此，筛选出能够产生不同种类酶（如漆酶、过

氧化氢酶、络氨酸酶）的微生物，对于有机污染物的

有效降解至关重要（韦朝海等，2011）。对于塑料，有

学者在筛选堆肥中微生物的实验发现，杂色曲霉菌

对聚丁二酸丁二酯（PBS）和聚丁二酸-己二酸丁二

酯（PBSA）2 种材料具有最强的降解效果（赵剑豪

等，2006）。Penkhrue 等（2015）从 40 份农业土壤样

本中成功分离出 79种具有降解聚乳酸（PLA）、聚己

内酯（PCL）及 PBS等高分子材料能力的微生物，其

中，有 26株能降解PLA，44株能降解PBS，58株能降

解PCL，除此之外还有 16种微生物具备降解前述所

有高分子材料的能力。综上所述，深入挖掘污染物

降解相关微生物及其功能基因资源，对于推动海洋

污染生物修复具有重要意义。

传统微生物研究依赖于实验室培养技术，尽管

海洋中存在大量微生物，但大多数已知的微生物无

法通过传统微生物学方法进行培养，也无法全面反

映自然环境中微生物群落的组成与功能，这种局限

性极大限制了微生物研究的发展（Joint et al，2010）。

相比之下，宏基因组学技术无需微生物纯培养，通

过直接提取环境样本中的总DNA，结合高通量测序

与生物信息学分析，能够系统解析复杂微生物群落

的组成结构、代谢潜力及功能基因分布特征，为探

索环境中的污染物降解潜能提供了强有力的工具

（Handelsman et al，1998；New＆Brito，2020）。本研

究基于宏基因组学方法，对环境样本中的微生物进

行了深入研究，旨在探究：（1）北部湾 POPs 与塑料

降解基因的代谢潜能；（2）研究区域中降解基因的

时空分布如何受环境因子调控。以便为进一步挖

掘和利用环境微生物遗传资源提供科学依据，为海

洋生态系统监测和环境修复提供新的思路与方法。

1 材料与方法

1.1 材料方法

在广西北部湾周边共设置 40个站点，综合考虑

了区域生态特征、人类活动及污染源分布,从内陆水

域逐渐向外海延伸为研究区域（图1），分别于2022年

10月（雨季）和2023年1月（旱季）对研究区域海水表

层样本进行了系统采集和分析测定。水样根据季节

分为雨季和旱季两组，站点根据空间位置分为海湾

（Bay）、近海（Coastal）和岛屿（Island）3组。
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图1 广西北部湾采样点

Fig.1 Location of sampling sites in the
Beibu Gulf, Guangxi

1.1.1 水样采集 采集 0.5 m的地表水样本，在每个

采样站点使用无菌容器收集3个水样（相距30~50 m）。

采样前润洗采样瓶，确保采集的水样纯净无污染。

将采水器投入水底，慢慢托起，确保水样得到充分混

合。采用无菌玻璃抽滤装置对水样进行过滤。在组

装过滤装置之前，将其浸泡在次氯酸钠溶液中，并使

用无菌水进行冲洗。用待过滤的水样对装置进行2~

3次的润洗。使用经过灭菌处理的0.22 μm聚碳酸酯

膜（Millipore，美国）进行过滤，直到滤膜基本堵塞为

止。过滤完成后，将滤膜取下，放入50 mL的离心管

中，并做好相应的标记。将滤膜在液氮中快速冷冻，

放置在-80 ℃的冰箱中保存，以便后续进行DNA提取

操作。运输时维持-80 ℃干冰条件，确保低温链完整。

1.1.2 环境因子数据采集和检测 共测定了18个环

境因子，包括：氨氮（NH4-N）、总磷（TP）、硝酸盐（NO3-N）、

亚硝酸盐（NO2-N）、水温（water temperature）、pH、溶解

氧（DO）、盐度（salinity）、叶绿素 a（Chl-a）、活性硅酸盐

（active-Si）、活性磷酸盐（active-P）、溶解有机碳（DOC）、

悬浮物（SS）、总氮（TN）、总有机碳（TOC）、无机氮（in-

org-N）、水深（depth）、透明度（transparency）。
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在采集现场使用YSI ProPlus多参数水质测量仪

（YSI，美国）测定水温、pH、盐度和溶解氧。Chl-a在

实验室使用萃取荧光法测定，样本滤膜-20 ℃保存，

7 d内提取测定。透明度使用塞氏盘测定。NH4-N和

TP分别采用次溴酸氧化法（Wu et al，2004）和过硫酸

钾氧化法进行测定，NO3-N和NO2-N使用改良的锌-

镉还原法测定（Wu et al，2016）。活性磷酸盐和活性

硅酸盐浓度分别采用磷钼蓝分光光度法和硅钼黄比

色法测定。悬浮物使用重量法测量（Adjovu et al，

2023）。TN、TOC和DOC使用VARIO EL III元素分

析仪（Elemental，德国）进行定量。营养盐样品4 ℃保

存，24 h内完成分析。

1.2 实验步骤

1.2.1 DNA 提取与宏基因组测序 采用 FastDNA

Spin Kit for Soil（MP Biomedicals，美国）按照说明书

提取总DNA。DNA质量和浓度分别通过 1.5%琼脂

糖凝胶电泳、NanoDrop One紫外分光光度计（Nano-

Drop Technologies，美国）及 Qubit 4.0 荧光计（Life

Technologies，美国）进行评估。使用紫外分光光度

计，在260 nm及280 nm波长处测定DNA吸光度值，

OD260/OD280 比值范围应在 1.8 到 2.0 之间。DNA

浓度理想范围在 20~100 ng/μL，且最低浓度不低于

1 ng/μL，对于低质量DNA样本进行重新提取。电泳

完成后，鉴定是否条带清晰，有无明显降解的现象。

测序由武汉贝纳科技服务有限公司完成，使用 Illumi-

na NovaSeq 6000平台进行双端150 bp宏基因组测序。

1.2.2 数据处理 测序所得原始数据首先使用 fastp

v0.23.2（Chen，2023a）和 Bowtie2 v2.5.1（Langmead

＆ Salzberg，2012）进行质量控制。为识别水体中潜

在的污染物降解功能基因，清洗后的宏基因组序列

比对至相关数据库。POPs降解基因和塑料降解基因

分别参考 mibPOPdb 数据库（Ngara et al，2022）以及

PlasticDB数据库（Gambarini et al，2022）。比对工具

为args_oap（Yin et al，2023），参数为默认。污染物降解

基因的丰度以CPM（copies per million reads）的方式进

行标准化计算，以降低测序深度差异对结果的影响。

1.2.3 统计分析 统计分析在 R（v4.3.3）进行，使用

ggplot2包进行可视化。污染物降解基因的丰度矩阵

通过 phyloseq包进行归一化处理以计算相对丰度。

通过VennDiagram包绘制Venn图，比较不同分组间

污染物降解基因种类差异。污染物降解基因的 β多

样性使用vegan包基于Bray-Curtis距离计算，并通过

ape包进行主坐标分析（PCoA）和 adonis检验。α多

样性指数，包括香农（Shannon）指数、丰富度（Rich-

ness）指数通过 phyloseq计算，采用 ggpubr包绘制箱

线图。组间差异的整体关系用pheatmap包绘制相对

丰度热图呈现，分析选取相对丰度前10的降解基因，

丰度数据经 lg转换后进行可视化。环境因子与污染

物降解基因丰度之间的相关性基于Spearman相关系

数评估，相关矩阵使用 psych计算，并使用 ggcorrplot

包绘制相关性热图。污染物降解基因组间结构差异

的显著性使用PERMANOVA检验，P值经Benjamini

–Hochberg方法校正。

2 结果与分析

2.1 污染物降解基因的丰度分析

本研究共检测出 62种POPs降解基因。在所有

样本中，相对丰度大小排名前四的分别为DDT降解

基因、六氯苯（Hexachlorobenzene，HCB）降解基因、

五氯苯（Pentachlorobenzene，PeCBz）降解基因和五氯

苯酚（Pentachlorophenol，PCP）降解基因，相对丰度分

别为 33.06%、11.46%、11.45%和 11.45%（图 2A）。不

同季节样本中所共有的降解基因为 48种，其中旱季

所具有的降解基因相对较多，达到 60种。不同空间

样本比较可得，海湾样本中降解基因与近海样本和

岛屿样本相比较高（图2C）。

对于塑料降解基因，样本中共鉴定出3种类型塑

料降解基因的27个亚型，天然塑料降解基因、杂链合

成塑料降解基因和均链合成塑料降解基因分别有 9

种、16种和2种亚型。在所有样本中，Natural降解基

因类型占主导地位，相对丰度占比高达89.19%，其次

是 Synthetic Heterochain 降解基因，相对丰度占比

9.75%，Synthetic Homochain降解基因相对丰度占比

1.06%（图 2B）。不同季节样本中所共有的塑料降解

基因为22种，其中旱季所具有的基因数量相对较多，

为 25种。空间上，海湾样本中塑料降解基因相对较

多（图 2D）。在所有检测的样本中，塑料降解酶基因

相对丰度大小排名前四的分别为3HV dehydrogenase

基因、聚乙二醇脱氢酶（PEG dehydrogenase）基因、聚

羟基脂肪酸解聚酶（PHA depolymerase）基因和烷烃

羟化酶（Alkane hydroxylase）基因，相对丰度分别为

73.43%、14.39%、4.16%和2.23%（图2E）。

2.2 污染物降解基因多样性的季节和空间差异特征

α多样性指数反映了污染物降解基因在时间与

空间尺度上的变化特征。POPs降解基因的Shannon

指数显示，降解基因的多样性在季节间无显著差异，

而Richness指数显示旱季基因丰富度显著低于雨季

（图 3A）。对不同空间的 POPs降解基因 α多样性指
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数进行评估，岛屿样本中降解基因多样性最高，海湾

样本以及近海样本中降解基因丰富度显著高于岛屿

样本（图3B）。

对于塑料降解基因，雨季与旱季样本的Shannon

指数以及Richness指数水平存在显著差异，旱季样本

较高（图 3C）。此外，空间差异也对塑料降解基因 α

多样性具有一定影响，岛屿样本 Shannon 指数和

Richness 指数显著高于海湾样本及近海样本（图

3D）。

PCoA 和 adonis 检验揭示样本分组间基因组成

结构的相似性以及差异性。对于 POPs 降解基因，

PCoA1和PCoA2解释度分别为40.3%和19.4%，说明

主成分对样品解释度较高，能够较好地反映分组之

间的差异。不同季节 POPs降解基因组成存在显著

差异（PERMANOVA，P=0.001），但存在明显重叠（图

4A）。在空间分组下，POPs降解基因组成存在显著

差异（PERMANOVA，P=0.001），岛屿样本表现出相

对独立的结构特征，而海湾以及近海样本降解组成

存在明显重叠，表明二者之间的群落组成相对接近

（图4B）。

对于塑料降解基因，PCoA1和 PCoA2解释度分

别为 45% 和 12.7%，主成分能够较好地反映分组之

间的差异。在季节与空间 2个分组下，塑料降解基

因差异存在显著性（PERMANOVA，P=0.001）。季

节和空间组间降解基因组成均重叠明显，海湾样本

和近海样本聚类距离与岛屿样本相比差异较小（图

4C、D）。

以上对于不同污染物PCoA与PERMANOVA结

果可见，空间分组差异R2值均高于基于季节分组，表

明地理位置对降解功能基因的结构差异解释度更

高。与季节因素相比，污染物降解基因的组成可能

受到地理环境差异的更大影响。

图5展示了POPs与塑料降解基因在不同季节和

空间分组下的丰度分布差异。POPs降解基因在季节

分组下（图 5A），DDT、HCB、PCP、PeCBz等 POPs 降

解基因在旱季样本中丰度显著高于雨季，说明这些

基因在旱季可能具有更强的降解活性或富集趋势。

空间分组热图（图 5B）揭示了DDT降解基因在海湾

样本中丰度占据明显优势，而岛屿样本中POPs降解

基因分布更为均衡，呈现出较为多样化的组成结构。

在海湾样本中，POPs降解基因整体丰度高于近海和

岛屿样本。

对于塑料降解基因（图 5C），旱季样本整体丰度

普遍高于雨季，聚羟基脂肪酸酯（PHA）、聚3-羟基丁

A为样本中可降解POPs组成及相对丰度；B为不同类型塑料降解基因型组成及相对丰度；C为基于不同季节和不同空间POPs降解基因
的Venn图；D为基于不同季节和不同空间塑料降解基因的Venn图；E为塑料降解酶基因相对丰度。

图2 污染物降解基因组成分析

(A) Composition and relative abundance of degradable POPs in the samples; (B) Composition and relative abundance of degradation genotypes
for different types of plastics; (C) Venn plots of POPs degradation genes based on season and space; (D) Venn plots of plastic degradation genes
based on season and space; (E) Relative abundance of plastic degradation enzyme genes.

Fig.2 Analysis of pollutant degradation gene composition
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不同季节（A）及空间（B）检测到的POPs降解基因Shannon-Wiener指数和丰富度；

不同季节（C）及空间（D）检测到的塑料降解基因Shannon-Wiener指数和丰富度。

图3 污染物降解基因多样性指数比较

Shannon-Wiener index and abundance of POPs degradation genes detected in different seasons (A) and space (B);
Shannon-Wiener index and abundance of plastic degradation genes detected in different seasons (C) and space (D).

Fig.3 Comparison of pollutant degradation gene diversity indices

（A）不同季节各个站点POPs降解基因的主坐标分析；（B）不同空间各个站点POPs降解基因的主坐标分析；

（C）不同季节各个站点塑料降解基因的主坐标分析；（D）不同空间各个站点塑料降解基因的主坐标分析。

图4 污染物降解基因PCoA分析

(A) Principal coordinate analysis of POPs degradation genes at each site in different seasons; (B) POPs degradation genes at each site in different
spaces; (C) Plastic degradation genes at each site in different seasons; (D) Plastic degradation genes at each site in different spaces.

Fig.4 PCoA analysis of contaminant degradation genes

R2 P R2 P

R2 P R2 P
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酸酯 -co-3- 羟基戊酸酯（PHBV）、聚 3- 羟基戊酸

（P3HV）等降解基因在旱季中尤为富集，表现出明显

的季节性响应特征。空间分组结果（图 5D）则显示，

在所有样本中，3 种塑料降解基因 PHA、PHBV、

P3HV 具有较高丰度，岛屿样本的个别站点降解基因

丰度均高于其他站点，呈现出更复杂的组成结构。

2.3 环境因子与污染物降解基因丰度的相关分析

对于 POPs降解基因丰度与环境因子进行相关

性分析，结果显示活性磷酸盐、溶解氧、氨氮、悬浮

物、总氮、总有机碳和总磷与 POPs降解基因丰度呈

显著正相关。活性硅酸盐、水深、亚硝酸盐、硝酸盐、

盐度、透明度和水温与POPs降解基因丰度呈显著负

相关。其中 PCDD 降解基因、PCDF 降解基因和

PCNs降解基因丰度受环境因子影响较大（图6A）。

对于塑料降解基因，活性磷酸盐、溶解氧、氨氮、

总有机碳和总磷与塑料降解基因丰度呈显著正相

关。叶绿素 a、溶解有机碳、水深、亚硝酸盐、硝酸盐、

悬浮物、盐度、总氮、透明度和水温与塑料降解基因

丰度呈显著负相关。其中P3HV降解基因、PEG降解

基因、PHA降解基因和 PHBV降解基因丰度受环境

因子影响较大（图6B）。

3 讨论

3.1 北部湾水体污染物降解潜能及影响因素

微生物体内POPs的降解过程中，分解代谢酶扮

演着至关重要的角色，而它们的活性则是由特定的

POPs分解代谢基因所编码的（Li et al，2020）。这些基

因不仅指导着酶的合成，还决定了酶在降解过程中的

具体功能和效率，因此对于基因功能的研究很重要。

本研究中基于空间和季节分组Venn图表明，尽管不同

分组之间基因数量有一定差异，但它们共享一个核心

的微生物群落。本研究中POPs降解基因中以DDT降

解基因为主导，DDT降解基因在旱季样本中相对丰度

（34.36%）大于雨季样本中的相对丰度（31.46%），旱季

可能更适合DDT降解微生物的生长。POPs降解基因

的多样性同样受到季节变化的影响，这种差异可能与

水温、光照等环境因子存在相关性，这一发现与学者

们先前关于水中微生物多样性研究的结论相吻合，进

一步证实了季节变化对微生物多样性的影响是普遍

存在的现象（Djurhuus et al，2020；Chen et al，2023b）。

对于塑料降解基因，natural降解基因与 synthetic het-

erochain降解基因和 synthetic homochain降解基因相

（A）不同季节POPs降解基因相对丰度热图；（B）不同空间POPs降解基因相对丰度热图；

（C）不同季节塑料降解基因相对丰度热图；（D）不同空间塑料降解基因相对丰度热图。

图5 污染物降解基因组间丰度差异分析

(A) Heatmap of the relative abundance of POPs-degrading genes across seasons; (B) Heatmap of the relative abundance
of POPs-degrading genes across space; (C) Heatmap of the relative abundance of plastic-degrading genes across seasons;

(D) Heatmap of the relative abundance of plastic-degrading genes across space.
Fig.5 Analysis of intergroup abundance differences in pollutant degradation genes
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比亚型较少，但其相对丰度高达89.19 %，说明了环境

中拥有降解天然塑料能力的微生物较多。本研究中

3HV dehydrogenas基因相对丰度（72.43%）显著高于

其他酶基因丰度，其次是 PEG dehydrogenase 基因。

研究表明，微生物降解塑料的原理是酶具有对塑料的

降解能力（Othman et al，2021），从数据库注释中可得

到，3HV dehydrogenas 显示出降解 PHA、PHBV 和

P3HV的能力，PEG dehydrogenase具有降解PEG的能

力。因此在所有样本中，PHA降解基因、PHBV降解

基因和P3HV降解基因相对丰度最高，是水体中塑料

的主导降解基因，其次为PEG降解基因。目前已有研

究在多种水体环境中探讨了污染物降解相关基因。

Zhou等（2023）学者通过宏基因组测序分析了30个亚

热带河口的水样，识别出驱动塑料降解的关键微生物

群落。Kuroda等（2025）从日本近岸收集海水样本，通

过宏基因组学和宏转录组学分析揭示了参与PHB生

物降解的未知微生物成分及其代谢机制。北部湾作

为一个受半封闭地理格局和人类活动等因素共同影

响的水域，具备独特的环境条件和微生物群落。本研

究的结果得到，与季节相比，空间变化对于污染物降

解基因的影响更为显著。人类活动会增加污染物的

产出，导致一些污染物降解基因构成主要的类群

（Kim et al，2024），岛屿样本中的污染物降解基因多样

性指数显著高于海湾样本和近海样本，这个结果可能

与岛屿水体污染较低相关，显示了在远离人类活动的

区域，微生物群落拥有更复杂的结构，从而具备更强

的生态恢复能力，海湾与近海污染较重，导致降解基

因偏向少数高丰度基因，这二者污染物降解基因组成

也比较类似。这一趋势在全球尺度的研究中亦有体

现，显示人类活动干扰与污染物降解微生物多样性之

间可能存在普遍联系（Keck et al，2025）。

水体中的各种指标和阴阳离子会影响水生环

境，从而影响污染物降解基因的丰度。对于POPs降

解基因，温度的变化可能会对微生物的生长以及降

解酶的活性产生显著影响（Zhao et al，2015；Jia et al，

2019），本研究的发现进一步印证了这一点。碳源浓

度的提高有利于降解微生物的生长和DDT降解率的

提高（Huang et al，2020），本研究得到类似结果，总有

机碳与DDT降解基因丰度成正相关，说明微生物的

降解需要合适的碳源浓度来提供生长代谢所需要的

条件。其中盐度与DDT降解基因丰度呈负相关，表

明了盐度增加可能对于DDT降解酶活性或微生物的

生存有不良影响。人类活动如产生污水、渔业活动

增加等会影响水体中盐度变化，可能通过污水排放

或降雨进入海洋水体，从而增加水体中盐度（Bal et

al，2022；Gomes et al，2023）。对于塑料降解基因，

PHA降解基因、PHBV降解基因和P3HV降解基因与

环境变量关系的相关性分析中显示，水深与其丰度

呈显著负相关，溶解氧含量以及营养物质与这3种塑

料降解基因丰度呈正相关。塑料降解是由微生物在

表面附着形成生物膜（Lv et al，2024），许多降解塑料

的微生物是需氧型微生物（Amobonye et al，2021；

Viel et al，2023）。随着水深增加，光照减弱和溶解氧

减少对需氧微生物的代谢活动产生了限制，包括微

生物的生长速率以及它们合成降解塑料所需要酶的

能力，深水区域营养物质的稀缺，也会限制微生物群

*，P<0.05；**，P<0.01；***，P<0.001。（A）POPs降解基因丰度和环境变量相关分析；（B）塑料降解基因丰度和环境变量相关分析。

图6 污染物丰度与环境因子Spearman相关性分析

*, P<0.05; **, P<0.01; ***, P<0.001. (A) Correlation analysis of POPs degradation gene abundance and environmental variables;
(B) Plastics degradation gene abundance and environmental variables.

Fig.6 Spearman correlation analysis of pollutant abundance with environmental factors

158



2025 年第 5 期

落的繁殖和活动。在深水和低温条件下，虽然厌氧

微生物可能也在一定程度上起到作用，但这类微生

物降解塑料效率相对较低（Omura et al，2024）。

3.2 宏基因组学在微生物代谢潜能中的优势与前景

宏基因组学作为目前最为关键和成熟的组学手

段，绕过了培养的技术，直接从核酸水平上展现出无

论是可培养还是未可培养菌的遗传信息（Handels-

man et al，1998），这种方法克服了由于条件局限而导

致的不可培养微生物信息缺失的问题，能够全面系

统地揭示环境中微生物的遗传信息。在代谢潜能调

查中，宏基因组学具有重要的应用价值。一方面，它

可以作为前期大规模初筛的工具，从环境样本中精

确识别微生物群落中起关键作用的关键物种，为污

染物的微生物修复筛选潜在功能菌资源，从环境中

分离出具备特定污染物降解能力的功能菌株，为后

续培养奠定基础。Pawano等（2024）通过宏基因组学

分析来调查参与聚丙烯生物降解的微生物群落，并

从红树林沉积物中筛选出具有PP降解潜力的微生物

和酶。Sun等（2022）使用宏基因组技术，鉴定出珠江

中驱动聚乙烯生物降解的关键微生物，为地表水环

境中微塑料的生物修复提供了新的视角和科学支

持。这些研究表明，宏基因组技术在解析复杂微生

物群落结构和筛选潜在功能菌方面具有重要价值。

本研究通过功能注释，在北部湾水样中识别出与目

标污染物降解密切相关的优势基因，揭示它们在环

境中存在的功能，这也体现了宏基因组作为一种筛

选工具，有识别潜在功能菌群及其与生态关系方面

的潜力。另一方面，宏基因组学可以从生物多样性、

功能代谢、进化机制等方面揭示生物群落间的特性。

Ma等（2023）筛选出适应低C/N比条件下的好氧反硝

化细菌群落，利用宏基因组测序技术揭示细菌的碳

氮代谢途径，为水生生态系统恢复和水质维持提供

科学依据。Peng等（2024）对宏基因组组装基因组进

行分析，构建共现和代谢互补网络，揭示了嗜热微生

物群落中随着温度升高而增强的代谢相互依赖性，

为理解微生物在极端环境中的生存策略提供了新见

解。这些研究强调了宏基因组学在解析微生物群落

生态特性及其环境适应机制中的广泛应用价值。本

研究基于宏基因组数据，识别了在环境中存在的污

染物降解相关功能基因，显示污染环境对于特定微

生物群体的筛选作用，提示其在污染物转化过程中

可能发挥关键作用，通过对生物多样性及丰度结合

分析，反映出潜在核心功能细菌群落可能在污染物

降解中承担主导作用，体现了宏基因组学在环境修

复微生物筛选中的价值。相比之下，传统的 16S

rRNA基因高通量分析这样对单一基因进行测序具

有无法避免的局限性（New＆Brito，2020），宏基因组

技术通过对样本中全基因组序列的直接测定，更为

客观地展示环境微生物群落的结构与功能潜力。

4 结论

本研究基于宏基因组学技术，分析了广西北部

湾海域水体中 POPs和塑料降解基因的多样性及其

时空分布特征。主要结论如下：

（1）研究区域共检测到 62 种 POPs 降解基因和

27种塑料降解相关基因。POPs降解基因以DDT降

解基因为主导（相对丰度 33.06%），塑料降解基因中

天然塑料相关基因占据绝对优势（相对丰度

89.19%），塑料降解酶中 3HV dehydrogenas（相对丰

度73.43%）丰度最高。

（2）空间因素对降解基因分布的影响高于季节

变化。旱季样本中 POPs和塑料降解基因的相对丰

度普遍高于雨季，而雨季的基因丰富度更高，空间上

岛屿区域的降解基因多样性最高，与海湾和近海区

域存在明显差异。

（3）环境因子在调控污染物降解基因丰度方面

发挥着关键作用。溶解氧、营养盐等因子与污染物

降解基因的丰度呈显著正相关，盐度和水深则对污

染物降解相关基因均表现为负相关。
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Diversity and Distribution of Functional Genes for Degrading Persistent Organic
Pollutants and Plastics in Beibu Gulf

FANG Shiyun, GAN Lihong, HE Yuhan, GONG Chen, LI Jianing, ZHOU Lei

（College of Marine Science, South China Agricultural University, Guangzhou 510642, P. R. China）

Abstract：The Beibu Gulf waters in Guangxi are vital fishing grounds in China and the region most

heavily impacted by human activities. Persistent organic pollutants (POPs) and plastics have emerged as

severe environmental challenges for Guangxi's marine ecosystem. In this study, we explored the diversity

and spatio-temporal distribution of pollutant degradation genes in the waters of the Beibu Gulf of

Guangxi, aiming to provide a scientific basis for protecting marine ecology in the region. In October 2022

(wet season) and January 2023 (dry season), surface seawater samples were systematically collected at 40

stations in the Beibu Gulf, and the composition, abundance and distribution of pollutant-related degrada-

tion genes in water samples for different seasons (dry and wet) and spatial locations (island, bay and

coast) were analyzed based on metagenomic sequencing technology. A total of 62 POPs degradation-relat-

ed genes and 20 degradable compounds were detected in the samples. Among them, the abundance of

samples was higher in the wet season than in the dry season, and the relative abundance of the genes was

higher in the dry season than in the wet season. Spatially, the highest diversity was found in the island

samples. The degradation genes of POPs were dominated by DDT degradation genes, with a relative abun-

dance of 33.06%. In terms of plastic degradation, a total of 27 plastic-degrading genes and 33 plastic-de-

grading enzymes were detected, and the diversity and abundance of samples were higher in the dry season

than in the wet season, and the relative abundance of genes was higher in the dry season than in the wet

season. Spatially, the diversity of island samples was higher than that of coastal and bay samples. The rela-

tive abundance of natural plastic degradation genes was as high as 89.19%, and 3HV dehydrogenase

genes dominated among plastic degradation enzyme genes (73.43%). Environmental factors play a key

role in regulating the abundance of pollutant-degradation genes. Dissolved oxygen and nutrients positive-

ly correlated with pollutant-degradation gene abundance, while salinity and water depth showed negative

correlations with genes associated with pollutant degradation. The study indicates that the Beibu Gulf has

strong potential for degrading POPs and plastics and provides a crucial reference for functional gene ex-

ploration and regional ecological conservation.
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