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摘   要：【目的】海洋古菌 MG I (marine group I archaea)是海洋中主要微生物类群，拥有利用氨氮

进行氨氧化自养的能力，是海洋环境中氨氧化过程的重要参与者。研究 MG I 古菌的昼夜变化规律，

对揭示海洋中氨氧化过程以及碳氮循环有着重要的意义。【方法】此次研究的样品来自于珠江口东

澳岛附近海域，使用无人机采样技术获取了以 2 h 为间隔的 22 h 连续时间序列海水样品。本研究

重点关注以下科学问题：(1) 昼夜尺度下珠江口 MG I 古菌与藻类的群落和丰度变化特征；(2) 昼

夜尺度下珠江口 MG I 古菌受温度和藻类的影响。本研究通过样品 DNA，以 qPCR、二代基因测序等
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手段，结合环境参数(温度、盐度、营养盐浓度等)，以探究海水藻类与 MG I 古菌之间可能存在的关

系。【结果】研究发现，MG I 古菌丰度为(9.1±3.2)×107 copies/L，藻类的丰度为(3.7±0.7)×108 copies/L。

通过古菌的高通量测序发现 MG I 古菌是该区域最主要的古菌类群(36.2%–50.0%)。在昼夜变化尺

度下，MG I 古菌与藻类的丰度表现出一定的负相关关系，且环境因子中，温度与 MG I 古菌之间

表现出显著的负相关。【结论】基于前人研究我们提出假说：在昼夜时间尺度下，温度以及藻类

可能是影响河口海洋水体环境中 MG I 古菌变化的重要因素。本研究聚焦 MG I 古菌的昼夜变化规

律，对人类理解海洋尤其是近岸水体中的碳氮循环及对硝化过程认知具有一定的推进作用。 

关键词：海洋古菌；MG I 古菌；氨氮；藻类；昼夜尺度  
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Abstract: [Objective] MG I (marine group I archaea) are the main microbial group in the ocean, 

which have the ability to use ammonia nitrogen to carry out ammonia oxidation autotrophic and are one 

of the main participant ammonia oxidation processes in the marine environment. The study of the 

diurnal variation of MG I archaea is of great significance for revealing the process of ammonia 

oxidation and carbon and nitrogen cycling in the ocean. [Methods] Samples for this study were 

collected from the waters near Dong’ao Island in the Pearl River Estuary, and 22-hour continuous time 

series of seawater samples were obtained with 2-hour intervals using a drone sampling technology. This 

study focused on the following scientific issues at the diurnal scale in the Pearl River Estuary: (1) 

Changes in the community and abundance of MG I archaea and algae. (2) The impacts of light, 

temperature and algae on the distribution of MG I archaea. DNA extraction, qPCR, second-generation 

gene sequencing, and other means, combined with environmental parameter tests (temperature, salinity, 

nutrient concentration, etc.), were used to explore the potential relationship between algae and MG I 

archaea in seawater. [Results] The abundance of MG I archaea was (9.1±3.2)×107 copies/L and that of 

algae was (3.7±0.7)×108 copies/L. High throughput sequencing of archaea showed that MG I were the 

most dominant archaeal group (36.2%–50.0%) in this region. At the diurnal scale, there was a negative 

correlation between the abundance of MG I archaea and algae. [Conclusion] Based on previous studies, 

we hypothesize that, temperature and algae might be the important factors that regulate the MG I archaea 

in estuarine marine water at the diurnal scale. This study highlights the diurnal variation of MG I 
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archaea, which enhances our understanding of the fine-scale nitrification process in the ocean, 

especially in the nearshore water. 

Keywords: marine archaea; MG I archaea; ammonia; algae; diurnal scale 
 

古菌占到海洋水体 20%的原核生物量，其

中，海洋古菌 MG I (marine group I)与 MG II 

(marine group II)为主要古菌类群，广泛分布于

不 同 海 洋 水 体 环 境 中 。 MG I ( 现 称 为 

Thaumarchaeota)属于自养型古菌，MG II (现称

为 Poseidoniales)属于异养型古菌。在之前的研

究中发现，珠江口中 MG II 古菌与藻类表现出

了较好的正相关关系 [1]。MG I 是氨氧化古菌

(ammonia oxidizing archaea，AOA)，拥有氨氧

化自养能力，能够利用氨氧化过程释放的能量

并吸收二氧化碳进行固碳作用，在海洋环境中

对碳氮循环过程起到举足轻重的作用[2]。 

MG I 古菌将氨氮氧化产生亚硝酸盐，这些

亚硝酸盐能够在环境中进一步与氧气反应，最

终生成硝酸盐被其他生物所利用。在海水环境

中，氨氮与硝酸盐都是藻类的重要营养盐来源，

能够促进藻类生长。硝酸盐是引发藻类激增，

发生赤潮的主要因素，但在硝酸盐的代谢通路

中，这些硝酸盐需要经过酶催化，消耗能量还

原成氨氮后才能转入到生物量中[3]。Podevin 等

对 4 株小球藻的研究发现，4 株藻(Chlorella 

vulgaris、Auxenochlorella protothecoides、Chlorella 

sorokiniana 和 Nannochloropsis oculata)都可以

仅利用氨氮作为氮源，但其中 Auxenochlorella 

protothecoides 不能在仅有硝酸盐的条件下存 

活[4]。总之，氨氮是藻类生存的重要因素，不同

藻类可能对水体氨氮和硝酸盐的利用存在差异。 

MG I 古菌拥有已知海洋自养生物中几乎最

强的氨氮亲和力[5–6]，是寡营养硅藻 Thalassiosira 

pseudonana 的 30 多倍[7]。Liu 等指出，藻类与

MG I 古菌之间可能存在对氨氮的竞争[8–9]，且

MG I 古菌在竞争中处于优势地位[6]，尽管如此，

MG I 古菌依然会受到藻类的抑制[10]。同时，海

洋表层 MG I 古菌参与的硝化作用可以提供

50%藻类所需的硝酸盐与亚硝酸盐[11]，促进部

分藻类生长。迄今为止，藻类与 MG I 古菌互作

关系的研究还十分有限，两者种群在海水中的

联系尚不明确[12]。 

河口及毗邻海域是海陆交互作用最活跃的

地区，是碳、氮等生物地球化学元素循环的重

要区域。珠江口位于粤港澳大湾区，是重要的

海产养殖区和渔场，珠江口水体富营养化带来

的相关环境事件多发(如赤潮)，环境问题迫切需

要解决[13–14]。水体藻类与 MG I 古菌在驱动碳

氮循环和维持海洋生态系统平衡中起到了重要

作用[15–16]。因此，研究珠江口水体藻类与 MG I

古菌的关系对人类理解元素循环、能量流动、

改善海水环境及治理海洋富营养化很有必要。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 
采用 2019 年 11 月 13 至 14 日采集于珠江

河口下游东澳岛附近水域 (113.658 028°E，

21.983 961°N)表层 1 m 水深海水样品。采样使

用无人机系统，相较于常规采样手段，无人机采

样具有便捷性、远程操作性等特点，能够做到远

距离、高频率的采样，减少人为因素造成的实验

误差，并有效降低采样成本。 

采样共获得以 2 h 为时间间隔，总跨度为

22 h，体积约为 1 L 的海水样品。获得水样后，

立刻使用 0.22 μm 孔径的 Millipore MCE 滤膜

(GSWP04700)进行过滤，所得滤膜保存于康宁 
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2 mL 冻存管(430659)中用于后续 DNA 提取分

析；用康宁 50 mL Nest离心管(430829)保存 40 mL

滤液用于后续营养盐测试分析。所得滤膜和海

水样品采集后立即放入干冰箱，返回实验室后

立即转入–20 °C 冰箱保存。 

1.2  理化参数测定 
使用梅特勒－托利多新 SevenGo DuoTM 系

列多参数测试仪在现场及时进行温度与盐度的

测 定 。 营 养 盐 测 定 由 基 于 分 光 光 度 法 的

Cleverchem Anna 全自动化学分析仪完成(铵盐：

水杨酸法 HJ 536-2009；硝酸盐：镉柱还原法

GB17378.4-2007；亚硝酸：盐萘乙二胺分光光

度法 GB17378.4-2007 ；磷酸盐：磷钼蓝法

GB17378.4-2007 ； 硅 酸 盐 ： 硅 钼 蓝 法

GB17378.4-2007)[17–18]。 

1.3  DNA 测序及数据分析 
将获得 DNA 送至美格公司，使用 HiSeq 

PE250 进行测序。古菌 16S rRNA 基因的

V4–V5 区测序引物为 524F10extF：5′-TGYCA 

GCCGCCGCGGTAA-3′ 和 Arch958RmodR ：

5′-YCCGGCGTTGAVTCCAATT-3′[25]。藻类 23S 

rRNA 基因测序采用巢式 PCR，第一轮引物使

用 A23SrVF1：5′-GGACARAAAGACCCTATG-3′

和 A23SrVR1：5′-AGATCAGCCTGTTATCC-3′；

第二轮引物采用 A23SrVF2：5′-CARAAAGAC 

CCTATGMAGCT-3′和 A23SrVR2：5′-TCAGCCT 

GTTATCCCTAG-3′[26]。 

测序原始下机数据分析在 Qiime2-2020.2[27]

软件中进行，使用 DADA2 进行质控[28]。古菌

与藻类操作分类单元 (operational taxonomic 

unit，OTU)按 99%相似度进行 vsearch-cluster

算法聚类[29]，并过滤 reads 数 30 以下的 OTU。

使用 Silva-132-99-nb-classifier 分类器对古菌

16S rRNA 序列进行注释 [30]，藻类注释使用

NCBI 的 BLASTn (认为相似度 99%以上 OTU

为同一物种)功能比对完成[31]。在 MEGAX 软件

中使用邻接法(Neighbor-Joining，NJ)完成系统

发育树的构建[32]，核对分类准确性。 

所得序列均已上传至 NCBI 数据库，原始

数据的 GenBank 项目序列号为：PRJNA741863。 

1.4  藻类与 MG I 相关性分析 
样品中各种生物类群的丰度计算公式： 

C=A×B。式中 A 为所属类群在测序结果中所占比

例；B 为 qPCR 测试中所得到的总丰度；C 为所

属生物类群的丰度。使用 IBM SPSS Statistics 20

软件进行双侧相关性分析[33]，用于测定各藻类

群与 MG I 之间的相关性、显著性数据，P<0.05

时认为组间有显著差异。使用 Cytoscape 3.8.2

软件进行 MG I 古菌、藻类与环境参数的网络图

绘制[34]。 

1.5  DNA 提取及荧光定量 PCR 

使用 MP 的土壤 DNA 提取试剂盒(Fast 

DNA SPIN KIT FOR SOIL from MP Biomedicals)
进行 DNA 提取。荧光定量 PCR 反应采用赛默

飞的 QuantStudio™ 5 Real-Time PCR 仪器。反

应体系：5 μL TaKaRa TB Green™ Premix Ex 

Taq™ II (Tli RNaseH Plus)，0.4 μL 引物，   

0.2 μL ROX Reference Dye II，3 μL ddH2O 和   

1 μL DNA 样品，总计为 10 μL 反应体系。程序

设置：95 °C 预变性 30 s，随后进入 40 次循环，

循环包括 95 °C 变性 5 s，55 °C 退火 30 s 和

72 °C 延伸 60 s。MG I 古菌定量采用引物

Arch-amoA-F：5′-STAATGGTCTGGCTTAGAC 

G-3′和 Arch-amoA-R ： 5′-GCGGCCATCCATC 

TGTATGT-3′[19]；藻类定量采用引物 p23srV-f1：

5′-ACAGAAAGACCCTATGAA-3′和 p23srV-r1：

5′-AGCCTGTTATCCCTAGAG-3′[20]；细菌定量

采用引物 BAC338F：5′-ACTCCTACGGGAGGC 

AG-3′[21]和 BAC805R：5′-GACTACCAGGGTAT 

CTAATCC-3′[22]；MG II 古菌定量采用引物
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GII-554-f ： 5′-GTCGMTTTTATTGGGCCTAA-3′[23]

和 Eury806-r：5′-CACAGCGTTTACACCTAG-3′[24]。

qPCR 数据初步分析使用 QuantStudio™ Design & 

Analysis 软件(版本号 v 1.5.1.)，反应的扩增效

率严格控制在 90%–110%，标准曲线的 R2 均保

持在 0.98 以上。 

2  结果与分析 

2.1  环境参数 
采样位点的盐度接近海水(30.10‰–34.25‰)。

温度在首日下午 15:30 有最高值 23.6 °C，在次

日凌晨 6:46 有最低值 19.9 °C。采样点的各营养

盐浓度普遍保持在较低的水平，是典型贫营养

水体[35]。水体中的氨氮、硝酸盐以及亚硝酸盐

在时间梯度上有明显的变化(P=0.009)。在夜间

(18:15–2:19)，氨氮浓度维持在极低的浓度水平

(<0.009 mg/L)。在 3:48–11:19，氨氮浓度在相

对较高的范围内(0.008–0.067 mg/L)波动。硝酸

盐和亚硝酸盐在绝大多数时间点 (15:30–6:46)

都保持低浓度(硝酸盐：0.004–0.010 mg/L，亚

硝酸盐<0.013 mg/L)，但在上午的数个小时里

(8:15–11:19)都有上升(硝酸盐在 0.012 mg/L 左

右)，尤其是亚硝酸盐，从 6:46 的 0.008 mg/L

迅速提升到了 11:19 的 0.191 mg/L (表 1)。 

2.2  古菌和藻类的丰度及群落变化 
MG I 古菌与藻类的昼夜变化明显，MG I

昼低 [(8.5±3.5)×106 copies/L] 夜高 [(1.0±0.2)× 

107 copies/L]，藻类则有与之相反的变化[昼间：

(4.2±0.6)×108 copies/L ， 夜 间 ： (3.3±0.5)×    

108 copies/L]，MG I 古菌与藻类的浓度分别是

(9.1±3.2)×107 copies/L 和(3.7±0.7)×108 copies/L。

东澳岛海域 MG I 古菌在白天强光照时期浓度

相对夜间较低，可能是由于 MG I 古菌的生命

活动会受到光照的抑制[36–38]，而藻类光合作用

对光照的需求则会引起相反的变化。MG II 古

菌的丰度在(1.3±0.2)×108 copies/L 附近较为稳

定(图 1)。与其他河口地区的结果对比后发现，

该地 MG I 古菌与藻类丰度相对其他河口区域较

高(高出 1–2 个数量级)，而 MG II 古菌的丰度水

平与其他河口区域接近[1,39–41]。 

 
表 1  时间序列样品盐度、温度和营养盐浓度数据表 
Table 1  Time series of salinity, temperature and nutrient concentration 

Samples Time 
Salinity/ 

‰ 
T/°C 

Ammonia/ 

(mg/L) 

Nitrite/ 

(mg/L) 

Nitrate/ 

(mg/L) 

Phosphate/ 

(mg/L) 

Silicate/ 

(mg/L) 

DAD-1 2019-11-13 15:30 33.11 23.2 0.03 0.008 0.004 0.008 0.26 

DAD-2 2019-11-13 18:15 33.23 21.2 ND  ND 0.006 0.008 0.17 

DAD-3 2019-11-13 21:46 32.72 21.1 ND  0.008 0.006 0.010 0.19 

DAD-4 2019-11-13 23:11 32.35 21.1 0.009 0.002 0.005 0.010 0.14 

DAD-5 2019-11-14 00:56 33.35 21.4 0.003 ND  0.010 0.008 0.23 

DAD-6 2019-11-14 02:19 34.25 20.0 0.008 ND  0.008 0.008 0.18 

DAD-7 2019-11-14 03:48 33.97 20.5 0.035 0.007 0.005 0.001 0.26 

DAD-8 2019-11-14 05:15 33.44 20.0 0.064 0.013 0.005 0.017 0.12 

DAD-9 2019-11-14 06:46 33.06 19.9 0.015 0.008 0.004 0.005 0.24 

DAD-10 2019-11-14 08:15 30.14 20.5 0.067 0.041 0.012 0.006 0.36 

DAD-11 2019-11-14 09:49 30.10 22.9 0.050 0.103 0.013 0.008 0.39 

DAD-12 2019-11-14 11:19 31.09 23.6 0.008 0.191 0.012 0.004 0.22 

ND: not detected. 
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图 1  藻类的 23S rRNA 基因丰度以及 MG I 古

菌、MG II 古菌的 16S rRNA 基因丰度 
Figure 1  23S rRNA gene abundance of algae, and 
16S rRNA gene abundance of MG I archaea and 
MG II archaea. Black circles in the figure represent 
the upper and lower boundary. Upper and lower 
boundary of the bar represents the quartiles, and the 
line inside the bar shows the median. 

 
MG I 古菌是样品中最主要的古菌类群(占

36.2%–50.0%古菌总量)，其次为 MG II 古菌(占

27.7%–39.4%古菌总量)，两者是中国近海水体

中主导的古菌类群[42]。纳古菌(Nanoarchaea，占

15.6%–29.8%古菌总量)在本次研究中也有发现，

这类古菌主要出现在沉积物或热液口区域[43–45]，

但也有纳古菌在河口水体中出现并占主导地位

的现象[42,46]。 

MG I 古菌在不同时间点上表现的差异最

为明显；纳古菌表现出了一定的变化，在多数

时期稳定在 24.0%左右，在夜间有一定幅度的

降低；而 MG II 古菌在昼夜变化周期中所占比

例相对较为稳定。海水表层的古菌类群常以

MG II 古菌为主，本次发现的 MG I 古菌在表

层海水呈现的优势地位(相较于 MG II)并不常

见[47]，可能是河口下游水体含有比开放大洋更

高氨氮导致的。 

东澳岛海域有较高的藻类多样性。原核藻

类蓝藻是东澳岛最高的藻类群(24.1%–43.6%)；

真核藻类主要由硅藻 (11.1%–21.2%) 、甲藻

(16.4%–22.1%)、定鞭藻 (9.9%–18.2%)、隐藻

(6.0%–11.9%)和绿藻(3.0%–4.6%)组成(图 2B)。 

2.3  MG I 的群落变化 
MG I 古菌的 16S rRNA 基因主要由 5 条

OTU 组成(占 99.96% MG I 古菌序列)，比例变

化如图 2A 所示。OTU MG I-1 是总量最高的

MG I 古菌类群，从首日的 15:30 至次日的 0:56

表现出了持续的增长趋势，有着 20.0%–44.6%

的古菌占比，至 5:15 之后 MG I-1 开始呈下降趋 
 

 
 

图 2  东澳岛海域时间序列的古菌(A)和藻类(B)群落结构变化 
Figure 2  Time series of archaea (A) and algae (B) community structure variation in Dong’ao island 
(2019.11.13–11.14). 
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势。OTU MG I-3 的变化趋势与 OTU MG I-1 相似

(占比 1.0%–3.6%的总古菌)，但 OTU MG I-2 则表

现出完全不同的变化规律。OTU MG I-2 在大多

数时间点都保持在极低的范围(占比 0.2%–0.3%

的总古菌)，而在首日的 15:30 (占比 23.2%的总古

菌)与次日的 11:19 (占比 9.3%的总古菌)两个时间

点出现爆发现象，甚至在 15:30 这一时间点取代

了 OTU MG I-1 成为主导的 MG I 古菌类群。这

表明 OTU MG I-2 可能充当着投机者的角色，仅

在 OTU MG I-1 受到抑制的时候，OTU MG I-2

才有机会在资源的竞争中取得优势地位。从构建

的 MG I 系统发育树来看，OTU MG I-1 与 OTU 

MG I-2 同属于 Nitrosopumilus，有较近的亲缘关

系(图 3)。与 OTU MG I-2 16S rRNA 序列最相似

的 2 株纯培养 MG I 菌株 Nitrosopumilus-PS0 与

Nitrosopumilus-HCE1，在前人的研究中被发现它

们无法完全脱离外源有机质，仅凭化能自养作用

为自己提供生命活动所需的全部有机物[48]。若

MG I-2 与它们在碳代谢上有相似的生理机制，

那么 MG I-1 在日间的大量死亡释放出的有机

质，可能成为导致 MG I-2 勃发的重要因素。 

2.4  MG I 古菌、藻类与环境因子的关系 
MG I 古菌与藻类在昼夜时间周期上的变

化相较于 MG II 古菌和细菌的更为明显(图 1)。

在次日凌晨 3:48 MG I 古菌达到最高浓度的同

时，藻类浓度最低(图 4A)。在 MG I 古菌的上 

 

 
 
图 3  基于 MG I 古菌的 16S rRNA 基因的系统发育树 
Figure 3  Phylogenetic tree of MG I archaea based on 16S rRNA gene. The tree is constructed with 
neighbor-joining method in MEGA-X software. ClustalW is used for the multiple sequencing alignment. 
Bootstrap analysis is performed with 1 000 replicates. Bootstrap values above 50% (out of 1 000 trials) are 
displayed next to the nodes. Labels inside the bracket presents the NCBI accession number or the reads 
number (clustered at 99% similarities). Nitrosocaldus islandicus-3F and Nitrosocaldus cavascurensis-SCU2 
sequences are invited as outgroups. 
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图 4  东澳岛海域 MG I 古菌 16S rRNA 基因丰度、藻类 23S rRNA 基因丰度和氨氮浓度的昼夜变化(A)

及相关性(B, C) 
Figure 4  Time series of MG I archaea abundance, algae abundance and ammonia concentration (A) and 
their correlation (B: 15:30–2:19 periods as MG I archaea increasing, C: 3:48–11:19 periods as MG I archaea 
decreasing). The point at 21:46 is deleted as an outlier in this analysis as its MG I archaea and algae 
abundance data differ dramatically from its surrounding data. 
 
升与下降阶段(以次日凌晨 3:48 为界，该时间点

之前为 MG I 上升期，之后为下降期)都一定程

度上呈现与藻类丰度的负相关(上升期：R=–0.8，

P=0.06；下降期：R=–0.89，P=0.02)，但其斜率

有一定的差异(图 4B、C)。MG I 古菌和藻类是

海洋氨氮的主要利用者，前者利用氨氮进行化

能自养过程，后者利用氨氮合成氨基酸。MG I

古菌与藻类可能存在一定的氨氮竞争关系，这

样的竞争关系可能是影响 MG I 古菌和藻类浓

度变化的主要因素。海水中氨氮浓度在昼夜尺

度周期内随着 MG I 古菌丰度发生了较大的变

化。在 MG I 古菌增长周期内，氨氮浓度保持在

较低的水平，而在 MG I 古菌衰亡周期内，氨氮

浓度水平有了显著的提升(Mann-Whitney 差异

性检测[49]，P<0.05)，这从侧面表现出 MG I 古

菌对氨氮的高亲和度，MG I 古菌对氨氮的氧化

过程是海水体系中清除氨氮的主要机制。 

5 个主要的 MG I 古菌 OTUs (占 MG I 古菌
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99.9%的总序列数)均与不同的藻类 OTUs (占藻

类 46.0%的总 OTU 数，50.6%总藻量)表现出了

一定的相关关系 (P<0.05)。其中 MG I-1 (占

86.4%的总 MG I 古菌量)、I-2 (占 4.7%的总 MG I

古菌量)、I-3 (占 6.7%的总 MG I 古菌量)、I-4 (占

1.9%的总 MG I 古菌量)与隐藻(4 OTUs，16 组

相关性)、硅藻(3 OTUs，8 组相关性)、定鞭藻

(3 OTUs，10 组相关性)、绿藻(2 OTUs，7 组相

关性)和甲藻(2 OTUs，7 组相关性) OTUs 表现

出了显著的相关关系(共 52 组相关关系)。其中，

MG I-1、I-3、I-4 与藻类的关系主要表现为负相

关，而 MG I-2 则与藻类表现出正相关。MG I-5 

(占 MG I 古菌 0.2%的总 MG I 古菌量)则与蓝藻

(4 OTUs)、甲藻(2 OTUs)和硅藻(2 OTUs)类群表

现出负相关关系(共 8 组相关性)。各环境参数

中，温度与 MG I-1、I-3、I-4 的关系表现为正

相关，与 MG I-2 表现出负相关，与 MG I-5 无

明显关系。MG I-5 与盐度表现出了良好的正相

关，与硝酸盐表现出了负相关(图 5)。 

5 条主要的 MG I 古菌 OTUs 大多来源于

Nitrosopumilus 属(MG I-1、I-2、I-4、I-5)，MG I-3

来源于 Nitrosopelagicus 属，绝大多数(MG I-1，

I-3，I-4，共占 95.1%的总 MG I 古菌量)表现出

了与环境因子和藻类较为相似的规律，可能受

到温度及真核藻类的影响。但是，MG I-5 与原

核蓝藻呈现负相关，且与盐度和硝酸盐关系密

切。MG I-2 与其他 MG I 古菌类群表现出了与

多数藻类正相关的关系，预示其可能拥有独特

的生理特征 [45]。总之，MG I 古菌在 OTU 层

面呈现出和环境因子及藻类不同的关系，探明

具体变化原因需要进一步更为详尽的生理代

谢研究。 

 

 
 
图 5  MG I 古菌、藻类与环境参数网络图 
Figure 5  Network diagram of MG I archaea, algae and environmental parameters. This figure only presents 
the environmental parameters and algae OTUs which are significantly (P<0.05) related to MG I archaea. The 
triangle represents MG I archaea OTU, the square represents the environmental parameter. The circle 
represents algae group (only the top 50 algae OTUs are used in the correlation analysis. Cya: Cyanobacteria; 
Bacil: Bacillariophyta; Chl: Chlorophyta; Cry: Cryptophyta; Hap: Haptophyta; Di: Dinophyta). The area of 
the triangles and circles means their relative OTU abundance. Solid line means positive correlation and the 
dotted line means negative correlation. Deeper color of the lines means higher R value.  
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3  结论与展望 

3.1  主要结论 

珠江口东澳岛附近水体中海洋古菌 MG I

是丰度最高的古菌类群之一，其中 Nitrosopumilus

是最主要 MG I 古菌类群，Nitrosopelagicus

次之。MG I 古菌 OTU 均与藻类在昼夜周期

内表现出了一定的相关关系。但是，同属于

Nitrosopumilus 的不同 MG I OTU 的丰度在昼夜

周期中的表现有较大差异，可能是亚类不同代

谢特征造成的。总体上，多数 MG I OTU 与藻

类在丰度上呈现出显著负相关关系，仅少数

MG I OTU 表现出与藻类的正相关关系。因此，

东澳岛水体中 MG I 古菌在昼夜周期内的变化

关系可能受到藻类和温度等多种因素的影响。 

3.2  研究展望 
不同的时间尺度上，MG I 古菌与藻类之间

的关系可能不同。前人在不同环境的月际和日

际研究中发现，MG I 古菌与藻类存在正相关关

系，且藻类勃发的同时出现了 MG I 古菌的大量

增长[1,50–53]。这与本文中所聚焦的短时间小时尺

度下的负相关有所差异。在短时间周期(昼夜尺度)

中，MG I 古菌与藻类之间可能在对有限的氨氮

资源上发生竞争，并在温度和光照的影响下使

得二者产生负相关关系。在长时间尺度上，氨氮

等河流输入的营养盐含量以及日平均温度的提

升或降低，或使得藻类与 MG I 古菌的丰度同步

发生改变。同时，高丰度的藻类本身会将部分

硝酸盐转换成氨氮且死亡降解的同时释放大量

氨氮及有机质[3,54–55]，都能够为 MG I 古菌所利

用，导致长时间尺度上 MG I 与藻类可能发生正

相关关系。然而，目前藻类与 MG I 之间关系的

研究还比较有限，两者在不同时间尺度和环境下

的变化还有待更细致的调查，且相关研究多基于

观测数据，仍需要更多的实验室培养进行验证。 
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