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摘   要：【目的】冷泉和热液是海洋中典型的化能生态系统，其独特的理化特征孕育了特殊的微

生物类群。二甲基巯基丙酸内盐(dimethylsulfoniopropionate, DMSP)是地球上最丰富的有机硫化合

物之一，多种海洋细菌能够合成与降解 DMSP，在驱动海洋碳、硫元素循环过程中发挥重要作用。

本研究对南海 F-冷泉和冲绳海槽热液区的 DMSP 合成与降解细菌进行了分离鉴定，分析其多样性

与分布，拓展了对海洋中 DMSP 代谢细菌的认识。【方法】选取南海 F-冷泉和冲绳海槽 Yaeyama 
Knoll 热液区不同深度水体、沉积物和动物为研究对象，利用 3 种富集培养基(甲硫氨酸添加、高

盐低氮条件用于富集 DMSP 合成细菌，DMSP 添加用于富集 DMSP 降解细菌)和 2216E 分离培养

基进行细菌的富集与分离培养。通过 16S rRNA 基因测序确定菌株分类地位，并检测代表菌株的
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DMSP 合成与降解能力。【结果】本研究共获得 874 株可培养细菌，其中 γ-变形菌纲

(Gammaproteobacteria)为 3 种培养基中获得的优势纲；海杆菌属(Marinobacter)为优势属。经富集

后冷泉样品的可培养菌株数量和多样性均高于热液样品。冷泉来源的 14 株 DMSP 合成细菌分属

于 7 个属，其中 5 株属于近海螺旋菌属(Thalassospira)且含有 DMSP 合成基因 mmtN，2 株属于假

栖大洋菌属(Pseudooceanicola)并含有 dsyB。冷泉来源的 130 株 DMSP 降解细菌分属于 39 个属，

谷氨酸杆菌属(Glutamicibacter)为最优势属(24 株)且不含已知 DMSP 降解基因。热液区来源的

DMSP 合成细菌仅 1 株，降解细菌 18 株，均远少于冷泉样品。具有 DMSP 裂解途径的菌株占降

解细菌总数(148 株)的 98.6%，其中 55 株裂解活性较强且以放线菌纲(Actinobacteria)为主。在 40 株不

同种且 DMSP 降解能力较强的菌株中，9 株含有已知的裂解基因，3 株含有已知的脱甲基基因。

【结论】南海 F-冷泉和冲绳海槽热液区存在丰富的 DMSP 合成与降解细菌，包括多种含有潜在新

型 DMSP 合成/降解基因的细菌类群。本研究为进一步深入理解化能生态系统中微生物驱动的有

机硫循环提供了基础。 

关键词：二甲基巯基丙酸内盐；合成与降解；冷泉；热液区；细菌多样性 
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Abstract: [Objective] Cold seeps and hydrothermal fields are typical chemosynthetic 
ecosystems in the ocean. With distinctive physicochemical properties, they harbor unique 
microbial communities. Dimethylsulfoniopropionate (DMSP), one of the most abundant 
organic sulfur-containing compounds on Earth, is synthesized and degraded by a variety of 
marine bacteria, which plays an important role in driving carbon and sulfur cycles in the ocean. 
In this study, we isolated and identified DMSP-synthesizing and degrading bacteria from the 
F-cold seep of the South China Sea and hydrothermal fields of the Okinawa Trough and 
analyzed their diversity and distribution, aiming to expand the understanding of these bacteria 
in the ocean. [Methods] Water, sediment, and animal samples were collected at different depths 
from both the F-cold seep of the South China Sea and the Yaeyama Knoll hydrothermal field of 
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the Okinawa Trough. Three enrichment media (L-methionine addition and high salinity and low 
nitrogen for DMSP-synthesizing bacteria; DMSP addition for DMSP-degrading bacteria) and the 
2216E medium were used for the enrichment and isolation of bacteria. The taxonomic status of 
strains was determined by 16S rRNA gene sequencing, and the abilities of representative strains 
to synthesize or degrade DMSP were assessed. [Results] A total of 874 culturable strains were 
obtained. Gammaproteobacteria emerged as the dominant class in the three media, and 
Marinobacter was the most abundant genus. The number and diversity of culturable strains 
obtained from cold seep samples after enrichment were higher than those from the hydrothermal 
field. The 14 strains of DMSP-synthesizing bacteria from the cold seep belonged to 7 genera, 
including 5 Thalassospira strains carrying the DMSP synthesis gene mmtN and 2 
Pseudooceanicola strains carrying dsyB. A total of 130 DMSP-degrading bacterial strains were 
obtained from the cold seep, belonging to 39 genera, among which Glutamicibacter was the most 
abundant genus (24 strains) without known genes associated with DMSP degradation. There was 
only 1 strain of DMSP-synthetizing bacteria and 18 strains of DMSP-degrading bacteria from the 
hydrothermal field, both were much fewer than those from the cold seep. The strains with DMSP 
cleavage pathway accounted for 98.6% of the total DMSP-degrading strains (148), among which 
55 strains had strong cleavage activity and were mainly Actinobacteria. Among the 40 strains 
with strong DMSP-degrading activity, 9 strains contained known cleavage genes and 3 strains 
contained known demethylation genes. [Conclusion] Abundant DMSP-synthesizing and 
-degrading bacteria exist in F-cold seep of the South China Sea and hydrothermal fields of the 
Okinawa Trough, including a variety of bacterial groups carrying potential novel DMSP 
synthesis/degradation genes. This study provides a basis for further understanding the 
microbial-driven organosulfur cycling in chemosynthetic ecosystems. 
Keywords: dimethylsulfoniopropionate; synthesis and degradation; cold seep; hydrothermal field; 
bacterial diversity 
 
 

冷泉(cold seep)是富含 CH4 的流体从海底

深部向海底表面渗漏或喷发所形成的特殊地质

构造[1]。目前全球已知的冷泉达数百个，主要

分布于大陆边缘，比如墨西哥湾、黑海和东地

中海等[2]。F-冷泉位于中国南海北部大陆边缘，

水深约 1 125 m[3-5]，是中国海域发现的 3 个活动

冷泉之一[6]。热液喷口(hydrothermal vent)指通

过海底裂隙向下渗流的海水与被岩浆加热的岩

石相互作用，进而以热液流体的形式喷发出海

底而形成的独特环境 [7]。目前全球已发现 500
多处活动热液喷口[8]，其中，Yaeyama Knoll 热
液区为中国东海冲绳海槽(Okinawa Trough)的

15 个热液区之一，其喷口水深约 2 190 m，温

度可达 364 ℃，是冲绳海槽中最深且温度最高

的喷口[9]。冷泉和热液区都是深海中典型的化

能合成生态系统，且 2 种环境中富含 H2S 等还

原性气体，在硫元素循环中起着重要作用，参与

硫循环的功能基因在这些区域广泛分布[10]。 
二 甲 基 巯 基 丙 酸 内 盐

(dimethylsulfoniopropionate, DMSP)是地球上含

量最丰富的有机含硫化合物之一[11]，首次在多

管藻(Polysiphonia)中被发现[12]。DMSP 年产量

高达 109 t (约 7×1013 mol)[13]，占全球初级生产

力的 1%−10%[14]。DMSP 可作为生物体的渗 
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透压保护剂[15]、高压保护剂[16]、抗氧化剂[17]、

冷冻保护剂[18]、化学引诱剂[19]、信号分子[20]、

细菌毒力因子合成前体[21]，并且是海洋生态系

统中的重要碳源和硫源 [22]。除此之外，DMSP

的裂解产物二甲基硫(dimethylsulfide, DMS)进

入大气后能对全球变暖产生负调控作用[22]。目

前，已发现浮游植物[23]、大型藻类[24]、珊瑚[25]、

盐生被子植物 [26-28] 和异养细菌 [29] 能够合成

DMSP，并阐明了 3 条 DMSP 的生物合成途径：

甲基化途径 [28]、转氨基途径 [30]以及脱羧基途  

径[31]。一系列参与 DMSP 合成的关键基因陆续

被鉴定，包括 dsyB[29]、DSYB[32]、TpMMT[33]、

mmtN[34]、burB[21]、dsyGD/dsyG[35]和 DSYE[35]。

此外，海洋异养细菌还是 DMSP 的最主要降解

者[36-37]。DMSP 降解途径包括脱甲基途径[38]、

裂解途径[39]和氧化途径[40]，目前已发现一系列

DMSP 降解基因，比如裂解基因 dddL[41]、

dddP[42]、dddQ[43]、dddW[44]、dddY[45]、dddK[46]、

dddD[47] 、 dddX[48] 、 dddU[49] 和 脱 甲 基 基 因

dmdA[14]。已有的一系列研究探究了中国东海[50-51]、

中国南海[52]、马里亚纳海沟[16]、北极和南极[53]

等环境中 DMSP 合成与降解细菌的多样性，但

尚未见深海化能生态系统冷泉和热液区 DMSP

合成与降解细菌多样性的研究，这 2 种环境中

均存在活跃的硫代谢过程，以及与硫代谢相关

的特殊微生物类群，因此很可能存在新型

DMSP 合成与降解细菌、途径及基因有待进一

步发掘。  
本研究拟通过细菌分离培养等方法，探索

南海 F-冷泉和冲绳海槽 Yaeyama Knoll 热液区

DMSP 合成与降解细菌的多样性，丰富对深海

化能生态系统 DMSP 合成与降解细菌多样性的

认识，同时为筛选新的 DMSP 合成与降解途径

及基因提供菌株资源。 

1  材料与方法 
1.1  样品采集 

本研究所用样品于 2022 年 5 月搭载中国海

洋大学“东方红 3 号”综合科学考察船采集自南

海 F-冷泉和冲绳海槽 Yaeyama Knoll 热液区。

获得的多个层次的海水、沉积物及动物样品，

站位及样品信息如表 1 所示。其中站位 Hot1、
RYSHW 和 HZ04 位于冲绳海槽 Yaeyama Knoll
热液区，其余站位均位于南海 F-冷泉。 
1.2  富集培养和培养基 

获得海水、沉积物及动物样品(现场解剖获

得各个动物组织)后，立即在现场进行富集培

养。分别将 1 mL 海水样品、0.1 g 沉积物样品

或动物组织用 50 mL无菌生理盐水(质量分数为

0.85%)稀释，吸取 1 mL 稀释液分别加入 3 种   
50 mL 液 体 培 养 基 [marine basal medium 
(MBM)+L-methionine (L-Met)混合培养基、高盐

低氮 MBM+L-Met 混合培养基、MBM+DMSP
混合培养基]中，在 16 ℃以 110 r/min 振荡培养。

其中 MBM+L-Met 混合培养基和高盐低氮

MBM+L-Met 混合培养基用于富集 DMSP 合成

细菌，MBM+DMSP 混合培养基用于富集 DMSP
降解细菌。 

MBM 培养基(PSU 35)：250 mL MBM Basal
溶液，35 g 海盐，50 mL 50 mg/mL FeEDTA 贮

存液，10 mL 1 mol/L NH4Cl 贮存液，与 680 mL 
ddH2O 混合均匀，再分装成每份 50 mL，121 ℃
灭菌 20 min。高盐低氮 MBM 培养基(PSU 50)：
250 mL MBM Basal 溶液，50 g 海盐，50 mL   
50 mg/mL FeEDTA 贮存液，1 mL 1 mol/L NH4Cl
贮存液，与 680 mL ddH2O 混合均匀，再分装成

每份 50 mL，121 ℃灭菌 20 min。每 50 mL 培

养基随后在无菌超净台加入 50 μL 20×混合维

生素贮存液，500 μL 混合碳源贮存液，250 μL 
100 mmol/L L-Met  (终浓度 0.5 mmol/L) 
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表 1  F-冷泉和 Yaeyama Knoll 热液区采样站位及样品信息 
Table 1  Sampling station and sample information of the F-cold seep and the Yaeyama Knoll hydrothermal 
field 
Location Station Longitude Latitude Depth (m) Sample collection section 
F-cold seep ROV272 119°17.142 9′ 22°06.902 5′ 1 127 Pushcore sediments (1−2 cm, 5−6 cm) 

ROV272 119°17.142 9′ 22°06.902 5′ 1 127 Mussel (gill) 
QY01 119°17.520 2′ 22°06.499 6′ 1 154 Gravity column sediments (0−5 cm, 5−10 cm, 50−55 cm) 
CTD03 119°17.141 0′ 22°06.932 0′ 1 120 Surface water, 800 m water, bottom water 
C2- 119°17.149 4′ 22°06.894 0′ 1 130 Gravity column sediments (0−5 cm, 120−125 cm, 

235−240 cm) 
C1 119°17.093 7′ 22°06.965 8′ 1 167 Gravity column sediments (0−3 cm, 54−57 cm, 

105−108 cm) 
ROV277 119°17.153 8′ 22°06.925 4′ 1 129 Shinkaia crosnieri (intestine, bristle and male gonad) 

Mussel (visceral mass, mantle and foot) 
ROV277 119°17.140 6′ 22°06.924 3′ 1 124 Bottom water 
ROV277 119°17.153 8′ 22°06.904 2′ 1 129 Pushcore sediments (0−2 cm, 6−8 cm, 8−10 cm) 
ROV278 119°17.1615′ 22°06.881 6′ 1 135 Pushcore sediments (0−2 cm, 6−8 cm, 10−12 cm) 
ROV278 119°17.157 9′ 22°06.884 3′ 1 135 Bottom water 
ROV279 119°17.160 0′ 22°06.920 5′ 1 131 Pushcore sediments (0−2 cm, 6−8 cm) 
ROV279 119°17.136 7′ 22°06.927 6′ 1 131 Polynoidae 

Tubeworm 
Shinkaia crosnieri (egg and gill) 

ROV279 119°17.140 2′ 22°06.925 2′ 1 120 Water 5 m and 40 m from bottom 
Yaeyama Knoll 
hydrothermal field 

Hot1 124°22.382 0′ 25°15.795 0′ 2 157 1 000 m water, bottom water 
RYSHW 124°22.366 9′ 25°15.843 7′ 2 157 Pushcore surface and bottom sediments 
HZ04 124°22.363 2′ 25°15.141 5′ 2 279 Gravity column sediments (0−5 cm, 40−45 cm, 60−65 cm, 

65−70 cm) 
 

或 500 μL 100 mmol/L DMSP (终浓度 1 mmol/L)。
MBM Basal 溶液：34.61 g Tris，0.17 g K2HPO4，

加入适量 ddH2O 使其完全溶解，利用浓 HCl 调
节 pH 值为 7.5 后加 ddH2O 定容为 1 L，121 ℃
灭菌 20 min，室温保存。1 000×混合维生素贮

存液：20 mg 生物素(biotin, VH)，20 mg 叶酸

(folic acid)，100 mg 盐酸吡哆醇(pyridoxine-HCl, 
VB6-HCl) ， 50 mg 二 水 合 盐 酸 硫 胺 素

(thiamine-HCl·2H2O, VB1-HCl·2H2O)，50 mg 核

黄素 (riboflavin, VB2)，50 mg 烟酸 (nicotinic 
acid)，50 mg D-泛酸钙(D-Ca-pantothenate)，1 mg
氰钴胺素(cyanocobalamine, VB12)，50 mg 对氨

基苯甲酸(p-aminobenzoic acid)，50 mg 硫辛酸

(lipoic-acid)，溶于 1 L 无菌 ddH2O，用 0.22 μm

滤膜过滤除菌并 50 mL 分装，贮存于−20 ℃。

混合碳源贮存液：54 g 六水合琥珀酸钠，36.3 g
葡萄糖，68.4 g 蔗糖，22 g 丙酮酸钠，14.6 mL
丙三醇，溶解于 985.4 mL ddH2O 中，调节 pH
值至 7.5 后，用 0.22 μm 滤膜过滤除菌并 50 mL
分装，贮存于 4 °C。 

1.3  DMSP 合成情况检测 
用 MBM+L-Met 混合培养基和高盐低氮

MBM+L-Met 混合培养基富集培养 DMSP 合成

细菌，以 16 ℃、110 r/min 培养 14 d 后，在无

菌超净台中吸取 200 μL 菌液至 2 mL 棕色色谱

瓶中，瓶身平放后将 100 μL 10 mol/L NaOH 加

至瓶颈，旋紧瓶盖后正立色谱瓶，使碱液与菌液

混合。将色谱瓶置于 28 ℃恒温摇床以 170 r/min
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振荡 2 h，使菌液中的 DMSP 充分裂解为 DMS
气体。利用气相色谱仪(安捷伦科技有限公司)
采用顶空测定法抽取顶空 DMS 气体，从而检测

DMSP 合成细菌富集培养情况(DMSP 经裂解生

成相同物质的量的 DMS 气体)。 

1.4  菌株的分离纯化及鉴定 
1.4.1  菌株的分离纯化 

将富集培养后的 DMSP 降解细菌菌液与经

气相色谱仪检测后 DMSP 合成量较高的合成细

菌菌液在无菌超净台中用生理盐水等梯度稀释

为 6 个浓度梯度(10−1−10−6)，吸取 10−4、10−5、

10−6 这 3 个浓度梯度的菌液各 150 μL，涂布到

2216E 培养基[54]上，在 28 ℃恒温培养箱中培养

24−48 h，随后挑取不同形态的单菌落进行三区

划线，继续放置在 28 ℃恒温培养箱中培养

24−48 h，待第一次纯化的单菌落生长出来后再

进行 2 次分离纯化和培养以获得纯菌落。 
1.4.2  菌株的物种鉴定 

采用煮沸法并辅以酚-氯仿法 [55]提取纯化

菌株的 DNA。利用通用引物 B8F (5′-AGAGTTT 
GATCCTGGCTCAG-3′)和 B1510R (5′-GGTTAC 
CTTGTTACGACTT-3′)[56]对细菌的 16S rRNA
基因进行 PCR 扩增。PCR 扩增体系(30 μL)：
2×Taq Plus Master Mix II (Dye Plus) 15 μL，

ddH2O 13.2 μL，通用引物 B8F 和 B1510R 各  
0.3 μL，模板 DNA 1.2 μL。PCR 扩增程序：95 ℃
预变性 5 min；95 ℃变性 1 min，55 ℃退火 1 min，
72 ℃延伸 1.5 min，共 30 个循环；72 ℃再延伸

10 min。随后将 PCR 扩增产物送至生工生物工

程(上海)股份有限公司进行测序。在 Chromas 软

件上对获得的原始 16S rRNA 基因序列进行剪

切，选取 650 bp 的高质量核酸序列上传至

EzBioCloud 网站(http://www.ezbiocloud.net/)进行

序列比对，得到最相似菌株的详细信息、相似

度和完整度等以此鉴定测序菌株的分类地位。 

1.5  菌株 DMSP 合成与降解能力检测 
1.5.1  菌株 DMSP 合成能力检测 

选择同一样品来源和富集条件下不同种的

代表性可培养菌株进行 DMSP 合成能力的检

测。在 2 mL 棕色色谱瓶中加入 300 μL MBM+ 
L-Met 混合培养基，挑取适量纯菌落置于色谱瓶

中，与培养基充分混合后旋紧瓶盖；同时在 1.5 mL
无菌 EP管中加入 500 μL MBM+L-Met混合培养

基，挑取适量纯菌落置于 EP 管中，与培养基充

分混合后盖紧管盖；以具有强 DMSP 合成能力

的菌株 Labrenzia aggregate LZB033作为阳性对

照；以不加菌的培养基作为空白对照，每组均

设置 3 个平行。将加完菌的色谱瓶和 EP 管置于

28 ℃恒温摇床中以 170 r/min 避光培养 24 h，
直接利用气相色谱仪测定色谱瓶中产生的甲硫

醇(methanethiol, MeSH)和/或 DMS，以确定菌

株是否利用 L-Met 为底物直接产生 MeSH 和/
或 DMS；同时在避光条件下吸取 200 μL EP 管

中培养 24 h 的菌液到色谱瓶中，平放瓶身后将

100 μL 10 mol/L NaOH 加至瓶颈，将瓶盖拧紧

后正置瓶身，置于 28 ℃恒温摇床中以 170 r/min
再振荡 2 h，使菌液中的 DMSP 充分裂解为

DMS，用气相色谱仪测定色谱瓶中产生的 DMS
及其峰面积，以确定纯化菌株是否利用 L-Met
为底物产生 DMSP。最终判断菌株是否具有

DMSP 合成能力。 
1.5.2  菌株 DMSP 降解能力检测 

选择同一样品来源和富集条件下不同种的

代表性可培养菌株进行 DMSP 降解能力的检

测。在 2 mL 色谱瓶中加入 300 μL MBM+DMSP
混合培养基，挑取适量纯菌落置于色谱瓶中，

与培养基充分混合后旋紧瓶盖；同时在 2 mL 色

谱瓶中加入 300 μL 不加 DMSP 的 MBM 培养

基，挑取适量纯菌落置于色谱瓶中，充分混合

后旋紧瓶盖；以不加菌液的 MBM+DMSP 混合
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培养基为空白对照，每组均设置 3 个平行，

28 ℃、170 r/min 培养 24 h，利用气相色谱仪测

定色谱瓶中产生的 MeSH 和/或 DMS 气体，以

此确定菌株是否将 DMSP 降解为 MeSH 和/或
DMS。 
1.5.3  DMSP 浓度标准曲线绘制 

DMSP 浓度标准曲线采用梯度浓度的

DMSP 标准溶液经碱解生成 DMS 的方法绘制。

配制 DMSP 终浓度为 750 mmol/L 的 DMSP 一级

标准溶液，按梯度稀释为终浓度 75 000、7 500 、
750、75、7.5 μmol/L 的 DMSP 系列标准溶液。

取 7.5 mmol/L 2 μL，750 μmol/L 2、4、8 μL，

75 μmol/L 4、8 μL，7.5 μmol/L 4、8 μL，分别

加至 2 mL 棕色色谱瓶底部，将相应体积(体系

体积之和为 300 μL)的 10 mol/L NaOH 加到色谱

瓶颈部，小心将瓶盖拧紧后正置瓶身，28 ℃、

170 r/min 振荡 2 h，使标准溶液中的 DMSP 充

分裂解为 DMS 气体，用气相色谱仪测定色谱瓶

中产生的顶空 DMS 气体峰面积，进而计算

DMS/P 物质的量和净峰面积关系的标准曲线，

如公式(1)所示，其中 R2=0.999。 

净 积峰面 =117.85×DMS/P 物质的量          (1) 

1.6  菌株 DMSP 合成与降解基因鉴定 
利用已知 DMSP 合成与降解基因的简并引

物(表 2)，对具有 DMSP 合成与降解能力的菌株

进行简并 PCR。PCR 扩增体系(30 μL)：2×Taq 
Plus Master Mix II (Dye Plus) 15 μL，ddH2O  
13.2 μL，正、反引物各 0.3 μL，模板 DNA     
1.2 μL。PCR 扩增程序：95 ℃预变性 5 min；95 ℃
变性 30 s，Tm−5 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 20 s，共 

 

表 2  简并 PCR 引物序列 
Table 2  Oligonucleotide primers information 
Target genes Primers name Oligonucleotide (5′→3′) Annealing temperature (°C) References 
dsyB dsyB_F 

dsyB_R 
CATGGGSTCSAAGGCSCTKTT 
GCAGRTARTCGCCGAAATCGTA 

61 [29] 

mmtN mmtN_F 
mmtN_R 

CCGAGGTGGTCATGAAYTTYGG 
GGATCACGCACACYTCRTGRTA 

54 [34] 

dddP dddP_F 
dddP_R 

AAYGAAATWGTTGCCTTTGA 
GCATDGCRTAAATCATATC 

41 [42] 

dddL dddL_F 
dddL_R 

CTGGGAATACGGCTACGAGA 
GTTCAAGATCAGCGATCCGG 

53 [57] 

dddD dddD_F 
dddD_R 

ACCAACGTCATTGCAGGACC 
TGTGCGTGTTCTTCCGGTG 

56 [57] 

dddX dddX_F 
dddX_R 

TTTGAAAACTCAGGCTTTTC 
TGAATATGGTAATGGTACTT 

46 [48] 

dmdA (A/1) A/1_F 
A/1_R 

ATGGTGATTTGCTTCAGTTTCT 
CCCTGCTTTGACCAACC 

53 [58] 

dmdA (A/2) A/2_F 
A/2_R 

CGATGAACATTGGTGGGTTTCTA 
GCCATTAGGTCGTCTGATTTTGG 

59 [58] 

dmdA (B/3) B/3_F 
B/3_R 

GATGTCTCCTGCCAACGTCAGGTCGA 
ACCGGGTCATTGATCATGCCTGCG 

62 [58] 

dmdA (C/2) C/2_291F 
C/2_482R 

AGATGAAAATGCTGGAATGATAAATG 
AAATCTTCAGACTTTGGACCTTG 

50 [58] 

dmdA (D/1) D/1_268F 
D/1_356R 

AGATGTTATTATTGTCCAATAATTGATG 
ATCCACCATCTATCTTCAGCTA 

49 [58] 

dmdA (E/2) E/2_F 
E/2_R 

CATGTTCAGATCTGGGACGT 
AGCGGCACATACATGCACT 

57 [58] 
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35 个循环；72 ℃延伸 10 min。PCR 扩增产物进

行琼脂糖凝胶电泳并切胶回收后送至生工生物

工程(上海)股份有限公司进行目的基因测序，在

NCBI 数据库中查找各个已知 DMSP 合成与降

解基因的序列，与测序所得序列进行 BLAST
分析，以确定具有 DMSP 合成与降解能力的菌

株中是否含有已知的 DMSP 合成与降解基因。 

2  结果与分析 
2.1  富集培养后菌群的 DMSP 产量 

总计 20 瓶 DMSP 合成细菌富集样品

(MBM+L-Met 混合培养基 7 瓶，高盐低氮

MBM+L-Met 混合培养基 13 瓶)中的 DMSP 浓

度明显升高(>1.5 μmol/L)，其中 19 瓶为冷泉样

品，热液区样品仅有 Hot1 (底层水) 1 瓶。

MBM+L-Met 混合培养基的 7 瓶富集培养样品

来源于冷泉水体、沉积物和贻贝。其中 ROV277 
(底层水)富集后菌群产生的 DMSP 浓度最高，

为 14.35 μmol/L。贻贝内脏团和沉积物 QY01 
(50−55 cm)最低，为 1.9 μmol/L。沉积物 C2-  
(0−5 cm)富集后菌群产生的 DMSP 浓度显著高

于沉积物 QY01 (50−55 cm)。贻贝足富集后菌群

产生的 DMSP 浓度显著高于内脏团和鳃富集后

菌群产生的 DMSP 浓度。高盐低氮 MBM+L-Met
混合培养基的 13 瓶富集培养样品来源于冷泉

水体、沉积物、潜铠虾、贻贝以及热液区水体。

其中热液区水体 Hot1 (底层水)富集后菌群产生

的 DMSP 浓度最高，为 45.6 μmol/L。潜铠虾卵

最低，为 2.25 μmol/L。5 瓶冷泉水体样品中，

CTD03 (表层水)和 ROV279 (距底 40 m 水)富集

后菌群产生的 DMSP 浓度显著高于其余 3 瓶。

总体上，高盐低氮 MBM+L-Met 混合培养基富

集培养样品中菌群产生的 DMSP 浓度高于

MBM+L-Met 混合培养基，证实高盐低氮条件确

实促进了细菌 DMSP 的合成过程[29] (图 1)。 

2.2  富集培养获得的可培养细菌多样性 
对南海 F-冷泉和冲绳海槽 Yaeyama Knoll

热液区的水体、沉积物及动物样品进行了细菌

的富集培养与分离纯化，共获得 874 株细菌。

经 16S rRNA 基因测序鉴定，这 874 株细菌分

属于 4 门 6 纲 24 目 36 科 74 属 157 种。门水平

上(图 2A)，变形菌门(Proteobacteria，557 株)
为主导类群，其次是厚壁菌门(Firmicutes，167 株)、
放线菌门 (Actinobacteria， 117 株 )和拟杆菌   
门(Bacteroidetes，33 株)，分别占总分离菌株  
的 64%、19%、13%和 4%。纲水平上(图 2B)，
γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria，447 株)菌株

最多，其次是芽孢杆菌纲(Bacilli，167 株)、放

线菌纲(Actinobacteria，117 株)和 α-变形菌纲

(Alphaproteobacteria，103 株)较多，分别占总

分离菌株的 51%、19%、13%和 12%。黄杆菌

纲 (Flavobacteriia ， 33 株 ) 和 β- 变 形 菌 纲

(Betaproteobacteria，7 株)菌株较少，分别占总

分离菌株的 4%和 1%。属水平上(图 2C)，γ-变
形菌纲的海杆菌属(Marinobacter)菌株最多，共

包括 156 株，占总分离菌株的 18%，这些菌株

分属于 9 个种；同为 γ-变形菌纲的假单胞菌属

(Pseudomonas)为第 2 大优势属，由 10 个不同

的种组成，共 79 株细菌，占总分离菌株的 9%。

谷氨酸杆菌属 (Glutamicibacter)、芽孢杆菌属

(Bacillus)、海源菌属(Idiomarina)和假交替单胞

菌属(Pseudoalteromonas)菌株也较多，分别包含

2 个种 51 株、7 个种 49 株、5 个种 45 株和      
5 个种 41 株的细菌。此外，多个属仅包含 1 株

可培养菌株，如小陌生菌属(Advenella)、农球菌

属(Agrococcus)、农霉菌属(Agromyces)、短波单

胞 菌 属 (Brevundimonas) 、 棒 杆 菌 属

(Corynebacterium) 、 纤 维 芽 孢 杆 菌 属

(Cytobacillus)、德沃斯氏菌属(Devosia)、亨里赛

氏菌属(Henriciella)、海茎状菌属(Maricaulis)、海 
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图 1  冷泉和热液区样品富集后菌群产生的 DMSP 浓度 
Figure 1  DMSP concentration produced by flora in cold seep and hydrothermal field samples after enrichment. 

 
图 2  富集培养后分离获得的可培养细菌在不同分类水平上的分布   A：门水平. B：纲水平. C：属水

平(前 21 个属) 
Figure 2  Culturable bacteria after enrichment incubation and isolation at different taxonomic levels. A: At 
phylum level. B: At class level. C: At genus level (top 21 dominant genera). 
 



 

 

 

4524 GAO Yi et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2024, 64(12) 

 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516 

 

研站菌属(Mesonia)、鼠尾菌属(Muricauda)、涅

斯捷连科氏菌属(Nesterenkonia)、类芽孢八叠球

菌属(Paenisporosarcina)、副球菌属(Paracoccus)、

海境芽孢杆菌属(Paraliobacillus)、假节杆菌属

(Pseudarthrobacter)、盐水球菌属(Salinicoccus)、

盐土芽孢杆菌属(Saliterribacillus)、斯塔普氏菌

属(Stappia)和萨克利夫氏菌属(Sutcliffiella)。以

上研究结果表明，南海F-冷泉和冲绳海槽Yaeyama 

Knoll 热液区的水体、沉积物及动物样品富集培

养获得的可培养细菌具有丰富的多样性。 

2.3  不同培养基和样品中可培养细菌的多

样性 
经 MBM+L-Met 混合培养基、高盐低氮

MBM+L-Met 混合培养基、MBM+DMSP 混合培

养基富集培养后分离获得的可培养细菌菌株分

别为 103 株、210 株、561 株。门水平上，变形

菌门占绝对优势(57%−79%)。厚壁菌门和放线

菌门在 MBM+DMSP 混合培养基中所占比例较

高，分别为 23%和 16%。拟杆菌门在 3 种培养

基中所占比例最低(2%−8%) (图 3A)。在纲水平

上，MBM+DMSP 混合培养基中的可培养菌株

来自 γ-变形菌纲、芽孢杆菌纲、放线菌纲、α-

变形菌纲、黄杆菌纲和 β-变形菌纲 6 个纲，其

余 2 种培养基均缺少 β-变形菌纲的菌株，γ-变

形菌纲在 3 种培养基中均占绝对优势(图 3B)。

在属和种水平上，经 3 种培养基富集培养后分

离 获 得 的 细 菌 多 样 性 由 高 到 低 依 次 为

MBM+DMSP 混合培养基(65 属 120 种)、高盐

低氮 MBM+L-Met 混合培养基(29 属 54 种)、

MBM+L-Met 混合培养基(20 属 31 种) (图 3C)。 

MBM+L-Met 混合培养基的 7 瓶富集培养

样品均来源于冷泉。其中，海杆菌属菌株最多，

共包括 33 株，分属于 5 个种，占总分离菌株的

32.0%，在水体、表层沉积物和贻贝鳃中均有分

布。假单胞菌属为第 2 大优势属，共包括 10 株，

分属于 4 个种，占细菌分离总数的 9.7%，在表

层沉积物和贻贝鳃中均有分布。另外中华微菌

属(Sinomicrobium，8 株 1 个种)、海源菌属(7 株   

2 个种)、近海螺旋菌属(Thalassospira，7 株 1 个

种)和谷氨酸杆菌属(6 株 1 个种)获得的菌株也

较多，其中中华微菌属仅分布于深层沉积物，

海源菌属在沉积物和贻贝内脏团中均有分布，

近海螺旋菌属仅分布于底层水体，谷氨酸杆菌

属仅分布于贻贝内脏团。所有样品中贻贝内脏

团包括的可培养细菌多样性最高 (7 个属 )，

ROV279 (距底 5 m 水)包括的可培养细菌菌株

最多(25 株)，而贻贝足菌株最少(4 株) (图 4)。 

高盐低氮 MBM+L-Met 混合培养基的富集

培养样品中，12 瓶来源于冷泉，1 瓶来源于热

液区。从这些样品中总计分离获得 210 株菌，

189 株来源于冷泉样品，21 株来源于热液区样

品。海杆菌属菌株最多，共包括 39 株，分属于

6 个种，占总分离菌株的 18.6%，在冷泉水体、

动物和热液区水体来源的样品中均有分布。海

源菌属为第 2 大优势属，共包括 25 株，分属于

4 个种，占总分离菌株的 11.9%，在冷泉水体、

沉积物和动物样品中均有分布。其次是假单胞

菌属(21 株 3 个种)、食烷菌属(Alcanivorax，17 株

1个种)和盐单胞菌属(Halomonas，17株 3个种)，

其中假单胞菌属仅分布于动物样品。海研站菌

属和鼠尾菌属为热液区水体 Hot1 (底层水)特有

属。所有样品中冷泉水体 ROV279 (距底 5 m

水)、潜铠虾刚毛和热液区水体 Hot1 (底层水)

包括的可培养细菌多样性最高(8 个属)，潜铠虾

卵包括的可培养细菌多样性最低(2 个属)。潜铠

虾刚毛和热液区水体 Hot1 (底层水)包括的可培

养细菌菌株最多(21 株)，而冷泉水体 ROV278 

(底层水)菌株最少(8 株) (图 5)。 
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图 3  分离自不同培养基的可培养细菌在不同分类水平上的分布和多样性   A：门水平. B：纲水平. C：

不同分类水平上的多样性 
Figure 3  Diversity of culturable bacteria isolated from different culture media at different taxonomic levels. 
A: At phylum level. B: At class level. C: Diversity at different taxonomic levels. 
 

 
图 4  分离自 MBM+L-Met 混合培养基的可培养细菌在不同样品中的分布和多样性 
Figure 4  Distribution and diversity of culturable bacteria in different samples from MBM+L-Met mixed medium. 
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MBM+DMSP 混合培养基的富集培养样品

中，36 瓶来源于冷泉，8 瓶来源于热液区。这

些样品中总计分离获得 561 株菌，489 株来源

于冷泉样品，72 株来源于热液区样品。海杆菌

属菌株最多，共包括 84 株，分属于 6 个物种，

占总分离菌株的 15.0%，在冷泉水体、沉积物、

动物和热液区水体、沉积物样品中均有分布。

其次是假单胞菌属(47 株 6 种)、谷氨酸杆菌属

(44 株 2 种)和芽孢杆菌属(43 株 5 种)菌株较多，

其中假单胞菌属和芽孢杆菌属仅分布于冷泉水

体、沉积物和动物样品，而谷氨酸杆菌属在冷

泉水体、沉积物、动物和热液区沉积物样品中

均有分布。交替单胞菌属(Alteromonas)和希瓦

氏菌属(Shewanella)为热液区特有属。所有样品

中，冷泉沉积物 ROV277 (0−2 cm)的可培养细

菌多样性最高(17 个属)且菌株最多(45 株)，冷

泉沉积物 ROV277 (6−8 cm)、贻贝外套膜和热

液区沉积物 HZ04 (40−45 cm)的可培养细菌多

样性最低(均只有 1 个属)，其中冷泉沉积物

ROV277 (6−8 cm)中分离得到的菌株最少(仅 1 株)。
总体上，冷泉和热液区不同深度水体、沉积物

和动物样品中可培养细菌的菌株数量和多样性

有很大差别，冷泉沉积物样品可培养细菌种类

和数量最多(85 种，312 株)，其次是冷泉水体(33
种，101 株)、潜铠虾(18 种，49 株)和热液区沉

积物(17 种，45 株)，热液区水体(10 种，27 株)
和贻贝(8 种，27 株)样品中可培养细菌种类和数

量相对较少(图 6)。 

2.4  DMSP 合成细菌多样性及其合成基因

鉴定 
从 MBM+L-Met 混合培养基富集培养样品

分离获得的细菌中选取 56株进行DMSP合成能

力检测，其中 8 株具有 DMSP 合成能力，占被

检测菌株的 14.3%，分属于 2 个门(变形菌门和

拟杆菌门)、3 个纲(γ-变形菌纲 4 株、α-变形菌

纲 3 株、黄杆菌纲 1 株)、6 个属和 6 个种。在属

水平上，具有 DMSP 合成能力的 8 株细菌包括交

替单胞菌属和近海螺旋菌属各 2 株，海源菌属、

中华微菌属、假栖大洋菌属(Pseudooceanicola)
和弧菌属(Vibrio)各 1 株。其中，来源于冷泉水

体 的 α- 变 形 菌 纲 细 菌 海 假 栖 大 洋 菌

(Pseudooceanicola marinus) LXJ108 DMSP 合成

能力较强，合成量达到 8.23 nmol (表 3)。 
从高盐低氮 MBM+L-Met 混合培养基富集

培养样品分离获得的细菌中选取 75 株进行

DMSP 合成能力检测，其中 7 株(冷泉 6 株，热

液区 1 株)具有 DMSP 合成能力，占被检测菌株

的 9.3%，均属于变形菌门，其中 α-变形菌纲   
4 株，γ-变形菌纲 3 株。在属水平上，具有 DMSP
合成能力的 7 株细菌包括近海螺旋菌属 3 株，

交替单胞菌属、假交替单胞菌属、海源菌属和

假栖大洋菌属各 1 株。其中 α-变形菌纲的海假

栖大洋菌(Pseudooceanicola marinus) LXJ117 和

深层近海螺旋菌 (Thalassospira profundimaris) 
LXJ021、LXJ027 DMSP 合成能力较强，分别来

源于潜铠虾刚毛和冷泉水体(表 4)。 
总体上，冷泉和热液区中可培养 DMSP 合

成细菌占比和多样性均较低，以 α-变形菌纲和

γ-变形菌纲为主。简并 PCR 结果表明，7 株菌

中含有已知的 DMSP 合成基因，2 株含有 dsyB，

5 株含有 mmtN，其余菌株中未发现已知的

DMSP 合成基因，因此这些菌株可能含有潜在

的新型 DMSP 合成基因(表 3、表 4)。 

2.5  DMSP 降解细菌多样性及其降解基因

鉴定 
从 MBM+DMSP 混合培养基富集培养样品分

离获得的细菌中选取 266 株(冷泉 233 株，热液   
33 株)进行 DMSP 降解能力检测，其中 148 株(冷
泉 130 株，热液区 18 株)具有 DMSP 降解活性，

占被检测菌株的 55.6%，分属于 4 门 6 纲(γ-变形
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菌纲 53 株、放线菌纲 48 株、芽孢杆菌纲 26 株、

α-变形菌纲 17 株、β-变形菌纲 2 株和黄杆菌纲 2 株)  
19 目 27 科 40 属 71 种。属水平上，谷氨酸杆菌属

为冷泉样品中的第一优势属，共包括 24 株，分属

于 2 个物种，占冷泉 DMSP 降解菌株的 18.5%，

在冷泉水体、沉积物和动物中均有分布；热液区 
 

 

 
 

图 5  分离自高盐低氮 MBM+L-Met 混合培养基的可培养细菌在不同样品中的分布和多样性 
Figure 5  Distribution and diversity of culturable bacteria in different samples from HSLN MBM+L-Met 
mixed medium. 
 

 
 

图 6  分离自 MBM+DMSP 混合培养基的可培养细菌在不同样品中的分布和多样性 
Figure 6  Distribution and diversity of culturable bacteria in different samples from MBM+DMSP mixed medium. 
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表 3  分离自 MBM+L-Met 混合培养基的 DMSP 合成细菌信息 
Table 3  DMSP synthesis strains isolated from MBM+L-Met mixed medium 
Strain source Strain number Species DMSP synthesis activity (nmol) DMSP synthesis gene 
ROV277 
(bottom water) 

LXJ078 Thalassospira profundimaris 0.75 mmtN[34] 
LXJ079 Thalassospira profundimaris 0.55 mmtN[34] 

QY01 (50−55 cm) LXJ044 Sinomicrobium oceani 0.63  
LXJ048 Idiomarina zobellii 0.57  

Mussel (gill) LXJ091 Alteromonas tagae 0.42  
LXJ093 Alteromonas tagae 0.30  

ROV279 
(water 5 m from bottom) 

LXJ106 Vibrio chagasii 0.73  
LXJ108 Pseudooceanicola marinus 8.23 dsyB[29] 

 

表 4  分离自高盐低氮 MBM+L-Met 混合培养基的 DMSP 合成细菌信息 
Table 4  DMSP synthesis strains isolated from HSLN MBM+L-Met mixed medium 
Strain source Strain number Species DMSP synthesis 

activity (nmol) 
DMSP synthesis 
gene 

Hot1 (bottom water) LXJ035 Alteromonas macleodii 0.29  
ROV279 (water 40 m from bottom) LXJ021 Thalassospira profundimaris 1.84 mmtN[34] 
ROV277 (bottom water) LXJ027 Thalassospira profundimaris 2.86 mmtN[34] 
ROV272 (5−6 cm) LXJ008 Thalassospira profundimaris 0.30 mmtN[34] 
ROV277 (8−10 cm) LXJ110 Idiomarina loihiensis 0.47  
Shinkaia crosnieri (bristle) LXJ113 Pseudoalteromonas shioyasakiensis 0.41  

LXJ117 Pseudooceanicola marinus 3.18 dsyB[29] 
 

DMSP 降解菌株中不同属的数量相差不大，海杆

菌属菌株数量最多(4 株)，在热液区水体和沉积物

中均有分布，希瓦氏菌属为热液区特有的 DMSP
降解类群。冷泉沉积物 ROV277 (0−2 cm)中 DMSP
降解细菌多样性最高(14 个属)且菌株数量最多 
(16 株)。冷泉和热液区不同深度水体、沉积物和

动物样品中 DMSP 降解细菌数量和多样性有很

大差别，冷泉沉积物中 DMSP 降解菌种类和数

量最多(49 个种，78 株)，其次是冷泉水体(17 个

种，24 株)、潜铠虾(13 个种，16 株)、贻贝(6 个种，

12 株)、热液区水体(8 个种，10 株)和热液区沉积

物(7 个种，8 株) (图 7)。 
在 148 株 DMSP 降解细菌中，19 株可通过

裂解和脱甲基 2 种途径降解 DMSP 产生 DMS
和 MeSH，127 株仅能通过裂解途径产生 DMS，
2 株仅能通过脱甲基途径产生 MeSH。可通过裂

解途径降解 DMSP 的菌株共计 146 株，远多于

能通过脱甲基途径降解 DMSP 的菌株(21 株)，表

明冷泉和热液区的 DMSP 降解细菌可能主要通

过裂解途径降解 DMSP。在 146 株 DMSP 裂解

菌中，有 55 株活性较强，产生 DMS 的速率超

过 0.10 nmol/h，其中放线菌纲 28 株、α-变形菌

纲 10 株、γ-变形菌纲 10 株、芽孢杆菌纲 7 株，

属水平上谷氨酸杆菌属的菌株最多(17 株)，表

明谷氨酸杆菌属可能是冷泉中介导 DMSP 裂解

的主要类群(表 5)。简并 PCR 结果表明，DMSP
降解菌株中有 2 株(海源菌属)含有 dddD[47]，2 株

(海源菌属和亚硫酸盐杆菌属)含有 dddL[41]，5 株

(海源菌属、海杆菌属和假交替单胞菌属)含有

dddX[48]，3 株 (海源菌属和假单胞菌属 )含有

dmdA(C2)[58]，未检测到 dddP[42]和 dmdA (A1、
A2、B3、D1、E2)[58]，其余菌株中未发现已知

的 DMSP 降解基因，可能含有潜在的新型

DMSP 降解基因。 
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图 7  DMSP 降解细菌在不同样品中的分布和多样性 
Figure 7  Distribution and diversity of DMSP-degrading bacteria in different samples. 

 
表 5  分离自 MBM+DMSP 混合培养基的 DMSP 降解细菌信息 
Table 5  DMSP degradation strains isolated from MBM+DMSP mixed medium  
Strain source Strain  

number 
Species DMSP demethylation 

activity 
DMSP cleavage  
activity (nmol/h) 

CTD03 (bottom water) LXJ198 Hyphomonas oceanitis − 1.58 
LXJ143 Pseudohoeflea suaedae − 1.57 
LXJ144 Pseudomonas stutzeri − 1.27 
LXJ145 Pseudohoeflea suaedae − 1.62 
LXJ197 Staphylococcus cohnii − 0.12 
LXJ199 Nesterenkonia halobia − 0.17 

C1 (105−108 cm) LXJ231 Sulfitobacter pontiacus − 1.83 
LXJ232 Sulfitobacter pontiacus − 1.83 

ROV278 (bottom water) LXJ189 Glutamicibacter creatinolyticus − 1.35 
LXJ190 Bacillus spizizenii − 1.21 
LXJ268 Alcanivorax dieselolei − 1.89 
LXJ269 Marinobacter nauticus − 0.20 

Shinkaia crosnieri (male gonad) LXJ165 Marinobacter flavimaris + 1.82 
LXJ166 Marinobacter flavimaris + 1.74 
LXJ177 Glutamicibacter creatinolyticus − 0.15 

    (待续) 
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    (续表 5) 
Strain source Strain  

number 
Species DMSP demethylation 

activity 
DMSP cleavage  
activity (nmol/h) 

Mussel (visceral mass) LXJ194 Hyphomonas oceanitis − 1.67 
LXJ155 Glutamicibacter creatinolyticus − 0.22 
LXJ193 Glutamicibacter creatinolyticus − 0.13 

ROV278 (6−8 cm) LXJ258 Glutamicibacter creatinolyticus − 0.39 
LXJ260 Brachybacterium paraconglomeratum − 0.92 
LXJ195 Glutamicibacter creatinolyticus − 0.18 

ROV279 (6−8 cm) LXJ261 Staphylococcus equorum subsp. linens − 0.91 
LXJ262 Staphylococcus cohnii − 0.52 

RYSHW (bottom sediments) LXJ271 Shewanella xiamenensis + 0.90 
LXJ270 Georgenia muralis − 0.12 
LXJ273 Shewanella seohaensis − 0.20 

CTD03 (surface water) LXJ186 Micrococcus endophyticus − 0.12 
CTD03 (800 m water) LXJ200 Pseudohoeflea suaedae − 0.15 

LXJ245 Exiguobacterium mexicanum − 0.11 
Hot1 (5 m water) LXJ205 Pseudohoeflea suaedae − 0.16 
Hot1 (1 000 m water) LXJ148 Pseudohoeflea suaedae − 0.30 

LXJ149 Idiomarina loihiensis − 0.14 
QY01 (5−10 cm) LXJ134 Glutamicibacter creatinolyticus − 0.14 

LXJ214 Micrococcus endophyticus − 0.15 
LXJ215 Micrococcus luteus − 0.15 

C2- (0−5 cm) LXJ136 Glutamicibacter creatinolyticus − 0.19 
C2- (235−240 cm) LXJ182 Glutamicibacter creatinolyticus − 0.13 
C1 (0−3 cm) LXJ201 Paracoccus halotolerans − 0.22 

LXJ202 Glutamicibacter creatinolyticus − 0.17 
LXJ223 Kocuria palustris − 0.18 
LXJ224 Halomonas meridiana − 0.19 

C1 (54−57 cm) LXJ137 Glutamicibacter creatinolyticus − 0.18 
ROV277 (0−2 cm) LXJ241 Staphylococcus equorum subsp. linens − 0.19 
ROV278 (0−2 cm) LXJ251 Marinobacter nauticus − 0.13 

LXJ253 Micrococcus luteus − 0.28 
ROV279 (water 5 m from bottom) LXJ181 Micrococcus luteus − 0.15 
Shinkaia crosnieri (bristle) LXJ170 Micrococcus endophyticus − 0.12 
Shinkaia crosnieri (egg) LXJ159 Glutamicibacter creatinolyticus − 0.21 

LXJ162 Staphylococcus equorum subsp. linens − 0.13 
LXJ163 Kocuria rosea − 0.12 
LXJ176 Glutamicibacter arilaitensis − 0.14 

Mussel (gill) LXJ152 Glutamicibacter creatinolyticus − 0.12 
Mussel (mantle) LXJ158 Glutamicibacter creatinolyticus − 0.24 
Mussel (foot) LXJ156 Glutamicibacter creatinolyticus − 0.19 

LXJ157 Glutamicibacter creatinolyticus − 0.22 
DMSP cleavage rate over 0.10 nmol/h. DMSP lysed strains that can produce MeSH are indicated by “+”, and those cannot 
produce MeSH are indicated by “−”. 
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3  讨论与结论 
DMSP 的合成与降解是海洋中碳、硫元素

循环的重要环节，对于多种海洋生物有重要的

生理意义。尽管宏基因组学等非培养方法已广

泛应用于 DMSP 合成与降解细菌的研究，但仍

需要与纯培养方法相结合，从而发掘和鉴定潜

在的新型 DMSP 合成与降解细菌。本研究对南

海 F-冷泉和冲绳海槽 Yaeyama Knoll 热液区的

DMSP 合成与降解细菌进行了富集培养和分离

鉴定，探究了这 2 种特殊海洋环境中可培养的 
DMSP 合成与降解细菌的多样性，并发现了潜

在的新型 DMSP 代谢细菌。 
本研究利用 3 种富集培养基对来自南海 F-

冷泉和冲绳海槽 Yaeyama Knoll 热液区多个站

位的水体、沉积物和动物样品进行了富集培养，

随后利用 2216E培养基共分离纯化出 874株菌。

样品富集培养后分离获得的可培养细菌以变形

菌门为优势类群，其余为厚壁菌门、放线菌门

和拟杆菌门，纲水平为 γ-变形菌纲占主导，这

与此前海洋环境的可培养细菌研究得到的结论

一致[59-61]。属水平上，海杆菌属菌株最多，而

周田田[62]对 F-冷泉样品的分菌结果为弧菌属占

绝对优势，杨硕等[63]在 F-冷泉沉积物中分离的

细菌以芽孢杆菌属为主。周田田 [62]只使用了

MBM+L-Met 混合培养基和 MBM+DMSP 混合

培养基在 16 ℃条件下进行富集培养，后续利用

2216E 培养基在 28 ℃条件下进行分离培养；杨

硕等[63]将部分样品直接稀释涂布于 R2A 培养

基并在 28 ℃条件下分离培养，另一部分样品先

使用 2216E 液体培养基在 28 ℃下富集培养，后

续使用 2216E 固体培养基在 28 ℃条件下进行

分离培养。样品来源、培养基和培养条件等因

素的区别，可能是导致所分离菌株类群存在差

异的主要原因。 

经 MBM+DMSP 混合培养基富集培养后分

离获得的细菌种类和数量(561 株，120 个种)远
高于高盐低氮 MBM+L-Met混合培养基(210株，

54个种)和 MBM+L-Met混合培养基获得的数量

(103 株，31 个种)。这主要是因为 DMSP 可作

为细菌的碳源和硫源，所以在培养基中添加

DMSP 能提高所获得细菌的多样性和数量。相

比之下，高盐低氮 MBM+L-Met 混合培养基富

集后细菌种类和数量远高于 MBM+L-Met 混合

培养基，这可能是由于高盐低氮条件促进了

DMSP 的合成，影响了能够利用 DMSP 的细菌

生长和繁殖。门水平上，经 3 种不同培养基富

集培养后分离得到的细菌均以变形菌门占绝对

优势，拟杆菌门占比均最低。纲水平上，γ-变
形菌纲均占绝对优势，β-变形菌纲只存在于

MBM+DMSP 混合培养基中且占比最低。属水

平上，海杆菌属菌株在不同的富集培养基中均

为优势属，且广泛分布于冷泉水体、沉积物、

动物和热液区水体、沉积物样品中，推测其物

种有极强的环境适应性。假单胞菌属也占优势

但只分布于冷泉各样品中，说明其物种适应冷

泉环境而非热液区环境。值得注意的是，谷氨

酸杆菌属在 MBM+DMSP 混合培养基中为优势

属，可能与其能够利用 DMSP 有关。 
在 2 种 DMSP 合成富集条件下，富集培养

后 DMSP 浓度升高的样品都占少数，其中高盐

低氮 MBM+L-Met 混合培养基 DMSP 浓度升高

的样品瓶数多于 MBM+L-Met 混合培养基，说

明高盐低氮条件的确能够促进细菌 DMSP 合 
成[29]。进一步检测代表性菌株的 DMSP 合成能

力，DMSP 合成细菌在分离得到的可培养细菌

中占比较低，且多数合成能力较弱。α-变形菌

纲和 γ-变形菌纲菌株为主要的 DMSP 合成类

群，这与 Liu 等[51]、Zhang 等[52]和高雪雨等[53]

的研究结果一致。Liu 等[51]在中国东海水体和
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沉积物中所分离的 DMSP 合成细菌以 α-变形菌

纲为主，Zhang 等[52]和高雪雨等[53]对中国南海

沉积物、北极北欧海海水、南极菲尔德斯半岛

海水和沉积物的研究发现，DMSP 合成细菌较

少且 γ-变形菌纲为优势类群。另外值得注意的

是，在检测代表菌株是否具有 DMSP 合成能力

的过程中，发现有不少菌株具有合成 DMS 的能

力，主要是海杆菌属，海杆菌属此前被认为具

有 DMSP 合成活性，现在发现其能裂解 L-Met
产生 MeSH，再将 MeSH 甲基化生成 DMS[64]。

DMS 的合成可能是冷泉和热液生态系统中比

DMSP 合成更为普遍的过程。 
与 DMSP 合成细菌情况不同，具有 DMSP

降解活性的菌株在被检测的总菌株中的数量占

比和多样性均较高，且超过 1/3 的菌株降解能

力较强。其中具有 DMSP 裂解途径的菌株占比

为 54.9%，与中国东海水体中的 DMSP 裂解菌

株比例(约 42.0%)接近[50]。在所有 DMSP 降解

菌株中，具有 DMSP 裂解能力的菌株(146 株)
远多于具有 DMSP 脱甲基能力的菌株(21 株)。
刘骥[50]对夏季东海的研究和赵秀秀[65]对马里亚

纳海沟的研究也发现，DMSP 裂解细菌比 DMSP
脱甲基细菌数量多。然而，Howard 等[66]研究发

现海洋表层水体中能够通过脱甲基途径降解

DMSP 的细菌占细菌总数的一半以上。在纲水

平上，冷泉来源的 DMSP 降解菌以放线菌纲和

γ-变形菌纲为主，热液区来源的 DMSP 降解菌

以 γ-变形菌纲为主，林钰等[61]和高雪雨等[53]也

发现 γ-变形菌纲细菌是马里亚纳海沟沉积物和

南、北极环境 DMSP 降解菌的主要类群。值得

一提的是，放线菌纲的谷氨酸杆菌属为本研究

发现的新型 DMSP 降解类群，在冷泉和热液区

广泛分布。不同水体、沉积物和动物样品中

DMSP 降解类群差异很大，其中冷泉沉积物

DMSP 降解菌的数量和种类远高于其余样品，

DMSP 的降解可能对不少冷泉沉积物中的细菌

有重要的生理意义。 
本研究对冷泉和热液区这 2 个化能生态系

统不同深度水体、沉积物以及动物中 DMSP 合

成与降解细菌及相关基因进行了发掘与分析，

拓展了对自然界 DMSP 合成与降解细菌多样性

的认识，为进一步了解参与全球 DMSP/DMS
循环的海洋微生物提供了基础资料，同时为寻

找新型 DMSP 合成与降解途径/基因提供了菌

株资源。 
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