
 

岩溶地下水环境微生物信息技术应用研究进展
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摘　要：岩溶含水层特有的非均质性使其微生物群落具有多样性，微生物信息技术研究对岩溶地下

水资源开发利用和保护具有重要意义。在总结国内外微生物信息技术应用研究现状基础上，分析岩

溶地下水环境中微生物来源，重点讨论微生物示踪技术、微生物监测技术在岩溶地下水环境中的应

用。认为，由于岩溶含水层的复杂性和微生物的易变异性，微生物信息技术应用过程中对岩溶地下

水环境造成的污染风险还需进一步探讨，提出推进微生物信息技术在岩溶地下水资源合理开发利用

中的研究展望。
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0    引　言

全球范围内，岩溶区覆盖了近 25% 的陆地面

积[1−2]。在岩溶发育地区，人类对岩溶水依赖程度较

高[3]。我国岩溶地下水资源丰富，开发利用潜力较

大[4−5]。岩溶含水层的非均质各向异性使其具有高渗

透性[6]，因此岩溶地下水环境极易受到降雨或人为活

动的影响，同时岩溶含水介质表面附着大量的菌落

或生物膜，易发生化学污染及微生物污染，该问题已

引起众多学者的关注[7−10]。

随着经济社会的发展，人类活动的影响使岩溶

地下水环境问题日益突出。微生物来源是影响地下

水环境的重要因素[11−13]，不同岩溶含水层中微生物多

样性存在差异[14]，其中玄武岩含水层中以拟杆菌、厚

壁菌、放线菌和多种变形菌为主[15]，白云岩和石灰岩

含水层中以硝化螺菌和拟杆菌为主[16]。在岩溶含水

层中，微生物信息技术的应用主要是指通过微生物

群落特征、变化规律、宏基因组分析等揭示岩溶地

下水环境的微生态演化特征[17]。已有研究表明微生

物可作为示踪剂，与水化学示踪相结合，获取岩溶地

下水的相关水文、水环境信息[18]。类似研究还表明，

岩溶地下水中微生物群落的高变异性反映了水环境

的高波动性，微生物群落变化表明人类活动造成的

污染或其他干扰，即利用微生物群落特征可综合反

应岩溶地下水环境变化特征[19]。同时，采用微生物

学方法，结合水文和物理化学参数在岩溶地下水环

境的应用研究成为当下研究热点，为岩溶地下水微

生态环境问题研究及微生物信息技术的应用提供科

学依据。

随着研究的不断深入，国内外学者在实验设计、
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研究内容、技术方法等方面都有较新进展。然而，针

对微生物信息技术应用现状的系统性总结和潜力分

析仍然缺乏。基于此，本文综述了岩溶地下水中的

微生物来源，同时对微生物示踪技术和监测技术的

应用研究进展进行了总结和讨论。此外，本文对微

生物信息技术亟待开展的研究方向进行了探讨，并

对其与新技术的结合做出展望，旨在为微生物信息

技术的发展及岩溶地下水资源开发利用和保护提供

参考。 

1    岩溶地下水微生物来源

岩溶地下水环境污染问题日趋严重，因此对地

下水微生物来源的研究具有重要意义[5, 19−22]。岩溶地

下水中微生物来源多样，主要包括原生微生物和外

来微生物[21, 23]。原生微生物是指在含水层中永久繁

衍的，外来微生物起源于其他环境（土壤和地表水

等），通过降雨、人工回补和人类活动等过程进入到

含水层[24]。外来微生物适应含水层环境后，成为原

生生物群落的一部分[7, 25]。

岩溶含水层结构的不均一性和微生物补给的二

元特征（内源水和外源水），导致岩溶地下水环境具

有敏感性和复杂性[22, 26−27]。地表水和土壤环境中的

微生物群落是岩溶地下水中微生物的主要来源[22, 28]，

并且地下水人工回补过程进一步促进了含水层微生

物和外来微生物进入到岩溶地下水[13, 29−30]。在地下

水回补过程中，流速的高变异性引起水流剪切应力

的显著变化，进而使沉积物中相关微生物的再悬浮，

从而对区域微生物群落特征产生更为复杂的影响[13, 31]。

此外，人类活动对地下水中微生物特征也会产生显

著影响，地下水自然温度状态下难以繁殖的粪大肠

菌和粪链球菌在人类活动的岩溶区地下水中被检测

出来[32]，表明地下水中微生物的来源主要是外界的

输入[20]。 

2    微生物示踪技术在岩溶地下水环境中的应用

微生物示踪技术是一种利用微生物作为示踪指

示物，识别岩溶含水层中地下水流动路径及水环境

中污染物来源的生物技术[33−34]。该技术在研究岩溶

地下水污染及污染物环境行为特征等方面较传统指

示剂更具有优势，成为岩溶地下水资源管理的重要

方法[35]。迄今为止，大肠杆菌、噬菌体等多种微生物

已作为示踪剂用于示踪试验（表 1）。尽管如此，岩溶

地下水微生物示踪技术尚不成熟，需要筛选出更多

适用的微生物指标。 

2.1    细菌示踪技术

早期，微生物示踪技术主要采用细菌作为示踪

剂[18]。20世纪 30年代，肠道细菌用于指示粪源污染

物的存在，大肠杆菌及其噬菌体被作为示踪剂来确

定地下水中病原体的迁移特征[36]。Goldsheider等以

嗜热大肠杆菌作为示踪剂在 Tam Duong岩溶地区开

展示踪试验，但大肠杆菌为自然界广泛存在的菌群，

没有宿主特异性，因此该方法仅能反映水体的污染

程度，不能示踪具体的污染来源[13, 21, 37]。与之相比，

拟杆菌具有良好的宿主特异性，在人畜肠道中具有

较大差异，通过相似性加权等方法分析不同样品中

拟杆菌群落间的相似性，确定污染物来源及其贡献

率[20]，在面源污染水域中得到广泛应用[38−39]。尽管大

肠杆菌等致病性肠道细菌可与原生细菌分开，但对

地下水环境会造成一定影响，其作为地下水示踪剂

具有一定局限性[40]。

贺秋芳等[41−43] 在青木关地下河岩溶系统以硝化

细菌、反硝化细菌作为指示因子，研究发现平水期地

下河受上游来水影响时间约 70 h，远小于其繁殖时

间 10天，且硝化细菌适宜生长温度在 25~30 °C。硝

化细菌、反硝化细菌具有繁殖周期长、适宜生长温

度高于地下水温度等特点，可作为微生物示踪剂确

定地下水的运移路径，在氨氮治理方面得到应

用。但氨化细菌对水环境变化适应能力较强，在含

水层中繁殖较快，不宜作为示踪剂。此外，选择标记

原生细菌作为示踪剂进行示踪试验不会对水环境构

成威胁，但不损害微生物在含水层中生存能力的微

生物标记方法有待进一步开发。 

2.2    噬菌体示踪技术

噬菌体具有对其他生物体无毒且不致病，具有

迁移能力较强、对水力条件变化敏感等特点，在岩溶、

裂隙含水层中作为示踪剂用于地下水的定量运移分

析、水流路径划定等[18, 44]。噬菌体在地下水中仅穿

透一个特定的细菌宿主，特定的噬菌体对其细菌宿

主具有特定的亲和力，因此可选择多种噬菌体作为

示踪剂注入到目标含水层中，无干扰条件下对不同

噬菌体进行定量分析[43]。Auckenthaler等[7] 以噬菌体
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（H4、H40）作为示踪剂，降雨过程中噬菌体与原生细

菌（大肠杆菌和肠球菌）的穿透曲线相似，其浓度、峰

值时间和到达泉水的时间延迟一致，可用于确定微

生物污染来源。此外，噬菌体易于吸附在悬浮液中

的细颗粒表面，与荧光示踪剂相比受浊度影响较小，

可应用于有大量悬浮物的地下水中。 

2.3    多元示踪技术

多元示踪技术是指同时应用多种示踪剂的示

踪技术。目前，微生物示踪剂常与传统示踪剂结合

注入含水层中开展多元示踪试验，具有精准、可操

作性强等优点。噬菌体与荧光示踪剂结合开展多

元示踪试验，比较噬菌体与传统示踪剂的迁移行为。

Rossi等 [44] 多次在阿勒斯峡泉域岩溶区以噬菌体

（H6、H40）和荧光示踪剂开展多元示踪试验，结果

显示：与荧光示踪剂相比，噬菌体首次检出时间受

检测仪器灵敏度差异和检出限的影响早于荧光示

踪剂；噬菌体 H6的回收率明显低于 H40，一方面是

由于物理条件的变化，导致病毒粒子失活，另一方

面是受含水层介质吸附作用影响。低流速条件下，

噬菌体与矿物颗粒的相互作用使噬菌体峰值浓度

低于传统示踪剂峰值浓度[43]。Goldsheider等 [21] 将

嗜热大肠杆菌引入多元地下水示踪试验。为了确

定微生物污染的来源和风险，多元示踪技术的应用

应结合试验所在区域的水文地质条件，在岩溶水文

领域的各方面进行研究[42]。 

3    微生物监测技术在岩溶地下水环境中的应用

地下水系统为微生物群落的演替过程提供必要

场所，微生物对岩溶环境变化敏感，与地下水中污染

物的形成、转化、降解等过程密切相关，导致其群落

结构及多样性特征存在差异，可有效指示岩溶地下

水环境变化[48−49]。微生物监测技术是利用某种微生

物、大型生物或整个生物群落的指示作用对岩溶地

下水环境进行监测。 

3.1    微生物指示作用

大肠杆菌、粪大肠菌和粪链球菌作为粪便污染

指示菌可反映地下水污染程度，在岩溶地下水环境

中应用较为广泛[37, 50−52]。最常用的粪大肠杆菌多存

在于人类体内，岩溶地下水中含量越高受人类活动

影响程度越大[53]。粪链球菌多存在于温血动物体内，

因此粪大肠杆菌与粪链球菌比值法可以用来判断微

生物污染的生物来源，粪大肠杆菌/粪链球菌<0.7表

明主要发生动物粪便污染，粪大肠杆菌/粪链球菌>4.1
表明来自人类粪便污染[31]。除粪便污染指示菌外，

脱硫芽胞弯曲菌属中的厌氧细菌利用砷酸盐作为电

子受体降解芳香族化合物，因此可作为砷－石油烃

复合污染环境中的指示菌属[54]。通过细菌数与硝态

 

表 1　岩溶地下水中使用微生物示踪研究汇总表

Table 1　Summary of studies on the application of microbial tracers to karst groundwater

类别 示踪剂名称 地点 示踪剂来源 参考文献

细菌

细菌总数 汝拉山脉、阿尔卑斯山脉（瑞士） 原生细菌 [28]

E. coli
老龙洞地下水流域 污染物渗滤 [13]
佛罗里达州（美国） 污染物渗滤 [45]

Enterococci
Fecal coliform

桂林罗锦响水岩岩溶区 农家肥储存点污水溢流 [46]

Enterococci 汝拉山脉、阿尔卑斯山脉（瑞士） 原生细菌 [28]

Bacteroides 重庆南山老龙洞地下河 污染物渗滤 [20]

Pseudomonas syringae 田纳西州东部（美国） 人工投放 [47]
Nitrobacteria
Denitrobacteria 青木关岩溶槽谷区 土壤渗透水 [34]

病毒

Bacteriophages T4 密苏里州南部（美国） 人工投放 [18]

Bacteriophages H40 瑞士 人工投放

[7]Bacteriophages H4
Bacteriophages H40

瑞士 人工投放

Bacteriophages H6
Bacteriophages H40

阿勒斯峡泉（瑞士） 人工投放
[44]

真菌 Saccharomyces 阿勒斯峡泉（瑞士） 人工投放
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氮含量的相关性判断岩溶地下水动态特征，旱季时

微生物与硝态氮相关性较高，表现出土壤性质，因此

该方法更适用于旱季[42]。金属氧化物对微生物具有

一定的吸附能力，贾亚男研究表明细菌易于吸附在

铁氧化物表面，因此微生物数量可指示岩溶地下水

中的矿物含量[9]。此外，细菌的新陈代谢高度灵活，

可以迅速适应变化的环境条件，因此可利用微生物

群落整体作为评价地下水质量的指标[21]。

与传统指示因子相比，微生物指示因子对地下

水污染更敏感，特定的地下水细菌可反映地下水的

水质指标[55]。Pronk等 [22]、贺秋芳等 [ 56] 对降雨过程

中的多种微生物指标进行监测，结果表明微生物指

标对降雨过程的响应早于 TOC等水化学指标。在

宏观生态学中，高生物多样性被认为是环境质量良

好的标志，而地下水环境污染可能会降低物种丰富

度，地下水污染还会减少无脊椎动物的生物多样

性[57]。但由于岩溶含水层中缺乏有机碳，有机污染

物作为生物降解作用的碳源，有时会表现出相反的

特点，因此表观微生物多样性可能会增加[58]。 

3.2    微生物监测技术

微生物监测技术是利用微生物群落具有数量丰

度、易在受污染或缺氧含水层等栖息地富集的特点，

通过长期监测岩溶地下水微生物群落特征评估总体

水质和长期低污染或气候因素导致水生态系统功能

潜在变化的重要方法[19,21]。与水化学指标监测不同，

微生物监测技术可以指示未知组分，提供更多的地

下水环境综合信息，在岩溶地下水监测中的潜在应

用已被广泛认可[58]。

目前，微生物监测技术可利用微生物在生物力或

电荷作用下可吸附污染物的特点，通过监测微生物在

地下水中的运移过程分析被吸附污染物的运移响应情

况。此外，有机污染物作为外源养分影响微生物群落

结构，可有效反映地下水有机污染特征。Feris等[59] 研

究发现，一般条件下，仅有 1% 的微生物可以降解石油

烃，在石油污染地区有利于降解有机污染物的微生物

群落富集超过 10%。通过监测地下水、含水介质中降

解石油烃的细菌占总降解菌的比例，以 1% 为界限判

断是否发生石油类污染[14]。尽管应用分子学方法的生

物监测技术尚未达到监测目的所需的分辨率和通量，

不同环境参数与微生物群落变化特征的相关性有待进

一步查明，但该项技术正在不断发展。 

4    结论与展望

随着微生物信息技术的不断发展，其在岩溶地

下水环境中的应用前景更为广阔。纵观国内外微生

物信息技术在岩溶地下水环境中的应用研究现状，

微生物在岩溶地下水环境中的作用不容忽视。

（1）微生物来源多样性及参与地下水循环过程

是影响岩溶地下水环境的重要因素。因此，查明岩

溶地下水中微生物来源及其分布特征是微生物信息

技术应用的前提。

（2）微生物示踪技术的应用取决于含水层的水

文地质条件，尤其在研究岩溶含水层流动通道方面

具有优势。但不同岩溶水环境参数与微生物群落组

成、多样性和活性的相关性有待进一步研究，不损害

微生物在含水层中生存能力的微生物标记方式有待

被开发。

（3）微生物群落及其活动的监测将成为地下水

环境监测的重要组成部分。未来在岩溶水文地质方

面，建立以微生物为指标的岩溶地下水生态评价体

系的监测技术有待进一步被开发。

（4）今后的研究应多关注微生物的趋化特性，设

计主动寻找污染物的智慧微生物，开发智慧环境微

生物技术。同时，建立我国岩溶地下水微生物特征

数据库，以促进岩溶地下水勘查、监测以及污染防治

新技术、新方法的发展。
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Research review on the application of microbial information technology to karst
groundwater environment

LIU Dan1,2，CHEN Xuequn1,2，TIAN Chanjuan1,2，ZHANG Wenjing3，GUAN Qinghua1,2

（1. Water Resources Research Institute of Shandong Province, Jinan, Shandong 250014, China；2. Shandong Provincial Key Laboratory of

Water Resources and Environment, Jinan, Shandong 250014, China；3. Jilin University, Changchun, Jilin 130000, China）

Abstract     With  the  development  of  society  and  economy,  the  environmental  problems  of  karst  groundwater  are
increasingly prominent due to the influence of human activities. The unique heterogeneity of karst aquifer leads to the
diversity  of  microbial  community.  With  the  continuous  development  of  microbial  information  technology,  its
application  to  karst  groundwater  environment  will  be  increasingly  extensive.  Therefore,  the  study  of  microbial
information  technology  is  of  great  significance  to  the  development,  utilization  and  protection  of  karst  groundwater
resources.
　　 In this study, the research on application of microbial information technology to karst groundwater environment
is reviewed from the aspects of microbial sources, microbial tracing and monitoring technology in karst groundwater,
and  the  application  prospect  in  this  regard  is  also  offered.  The  heterogeneity  of  karst  aquifer  and  the  dual
characteristics of microbial source recharge, including endogenous water and exogenous water, lead to the sensitivity
and complexity of  karst  groundwater  environment.  The sources of  microorganisms in karst  groundwater  are diverse,
mainly including native and exotic microorganisms. The input of external microbial communities such as surface water
and soil  environment  is  the  main source of  microorganisms in  karst  groundwater.  In  addition,  groundwater  recharge
and other human activities have a significant impact on microbial community characteristics. Because microbial tracer
technology, in which the microorganism is used as a tracer indicator, has more advantages than the traditional indicator
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in the study on pollution and characteristics of pollutant environment in karst groundwater, this technology has become
an important  method of karst  groundwater resource management.  So far,  many microorganisms,  such as Escherichia
coli and Bacteriophage, have been used as tracers in tracing tests. Escherichia coli can be used as a tracer to reflect the
pollution degree of karst groundwater. Bacteroidetes are used to determine the pollution source and its contribution rate
because  of  their  host  specificity.  Having  strong  migration  ability  and  being  sensitive  to  changes  in  hydraulic
conditions, Bacteriophages are non-toxic and non-pathogenic to other organisms. They are used as tracers in karst and
fractured  aquifers  for  the  quantitative  migration  analysis  of  groundwater,  the  delineation  of  water  flow path,  etc.  In
addition, combined with microbial tracers and traditional tracers, the multi-tracking technology has the advantages of
accuracy and operability. Because microorganisms are sensitive to the change of karst environment, their community
structure  and  diversity  are  different,  which  can  effectively  indicate  the  change  of  karst  groundwater  environment.
Different from hydrochemical index monitoring, microbial monitoring technology can indicate unknown components
and  provide  more  comprehensive  information  of  groundwater  environment.  Its  potential  application  to  karst
groundwater monitoring has been widely recognized.
　 　  With  the  development  of  microbial  information  technology,  the  sources  and  distribution  characteristics  of
microorganisms  need  to  be  further  identified  due  to  the  complexity  of  karst  aquifer  and  the  variability  of
microorganisms. The pollution risk caused by the application of microbial information technology to karst groundwater
environment needs to be further discussed. The microbial tracer technique in karst groundwater is still immature and
more suitable microbial indicators need to be screened out. Biomonitoring techniques with molecular methods have not
yet  achieved  the  resolution  and  flux  required  for  monitoring  purposes,  and  the  correlation  between  different
environmental  parameters  and  the  characteristics  of  microbial  community  change  needs  to  be  further  identified.
However,  the  technology  is  being  developed  to  provide  reference  for  the  development  of  microbial  information
technology and the development and protection of karst groundwater resources.

Key words    karst  groundwater,  microbial  tracer  technique,  microbial  monitoring  technology,  microbial  information
technology, indicative function
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