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【文 摘】实验室中传统的微生物分离、培养和分类方法，在反映土壤微生物的基因信息上有很大的局 

限性。将逐步被分子生物学方法所替代。本文在阐述PCR—DGGE方法原理的基础上，分析了其在微生物 

多样性研究中的具体运用、方法缺陷及改进措施。 
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【文 摘】应用不依赖于培养的 16S rRNA基因技术，揭示滑桃树根皮、茎皮以及种子伴生细菌的种类多 

样性，为建立伴生细菌的宏基因组文库奠定基础。基于我们新近发表的植物伴生菌富集方法，建立富集 

和未富集样品的全长 16S rRNA基因文库，随机挑取至少100个克隆进行酶切分型并测序，根据16S rDNA 

的部分序列推测其所属伴生菌的种类。结果表明，所检测的细菌克隆大部分属于丫一Proteobacteria，有少 

量来源于Ⅸ．Proteobacteria或放线菌(Actinobacteria)，也包括不可培养或分类地位不明确的细菌。经过富 

集，16S rRNA基因文库中细菌克隆的比例和序列多样性显著增加，根皮的伴生细菌种类最为丰富，其次 

是成熟种子和茎皮；幼嫩种子 16S rDNA文库的细菌克隆比例较小(1．18 )，说明幼嫩种子的伴生菌最少。 
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【文 摘】针对丝状细菌引起污泥膨胀并对系统运行造成影响的现象，采用处理生活污水的MBR工艺连 
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