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研究报告 

青岛近海沉积物生物被膜中密度感应及密度感应淬灭细菌

多样性 
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摘  要：【背景】细菌密度感应(Quorum sensing，QS)是指细菌利用分泌的信号分子进行相互交流的

现象，而密度感应淬灭(Quorum quenching，QQ)是指通过干扰信号分子的产生、释放、积累或应答

从而阻抑密度感应通路。【目的】探究青岛近海沉积物生物被膜中密度感应和密度感应淬灭细菌的多

样性。【方法】采用海水培养基 2216E 从青岛近海沉积物生物被膜中分离获取可培养细菌，采用平

板交互划线和高通量筛选的方法分别筛选具有密度感应和密度感应淬灭的菌株。【结果】共分离获得

83 株共 54 种具有密度感应和密度感应淬灭的细菌，分属于四大细菌门类：变形菌门、拟杆菌门、

厚壁菌门和放线菌门。其中，38 株(45.8%)可以产生酰基高丝氨酸内酯(Acyl-homoserine lactone，AHL)

类信号分子，它们分属于变形菌门(37 株，15 种)和拟杆菌门(1 株，1 种)，优势属为弧菌属和鲁杰氏

菌属；能够降解 AHL 类信号分子的有 57 株(68.7%)，在变形菌门(41 株，23 种)、拟杆菌门(14 株，

10 种)、厚壁菌门(5 株，5 种)以及放线菌门(1 株，1 种)中均有分布。【结论】在青岛近海沉积物生物

被膜可培养细菌中，具有密度感应和密度感应淬灭现象的菌株具有很高的丰度和多样性，为后续生

态学意义的研究与海洋微生物的开发提供了参考。 

关键词：表层沉积物，生物被膜，密度感应，密度感应淬灭 
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Abstract: [Background] Quorum sensing refers to the phenomenon that bacteria use secreted signal 
molecules to communicate with each other, while quorum quenching refers to inhibiting the quorum 
sensing pathway by interfering with the production, release, accumulation or response of signal molecules. 
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[Objective] To explore the diversity of quorum sensing and quorum quenching bacteria in sediment 
biofilm of Qingdao offshore. [Methods] Culturable bacteria were isolated from the sediment biofilm of 
Qingdao offshore by marine agar 2216E. The bacteria with quorum sensing and quorum quenching 
activities were screened by plate interaction and high-throughput screening methods. [Results] A total of 
83 bacterial strains and 54 bacterial species were isolated, belonging to the four major phyla of bacteria: 
Proteobacteria, Bacteroidetes, Firmicutes and Actinobacteria. Among them, 38 strains (45.8%) produced 
acyl-homoserine lactones signal molecules (AHLs), belonging to Proteobacteria (37 strains, 15 species) 
and Bacteroidetes (1 strain, 1 species). The dominant bacteria belong to the genera Vibrio and Ruegeria. 
57 strains (68.7%) can degrade AHLs, including Proteobacteria (41 strains, 23 species), Bacteroidetes 
(14 strains, 10 species), Firmicutes (5 strains, 5 species) and Actinobacteria (1 strain, 1 species), which 
showed high abundance and diversity. [Conclusion] The results of this study indicate that among the 
bacterial isolates from sediments biofilm in Qingdao offshore, quorum sensing and quorum quenching 
bacteria showed a high abundance and diversity. It laid a foundation for further research and development. 

Keywords: Surface sediment, Biofilm, Quorum sensing, Quorum quenching 

密度感应(Quorum sensing，QS)是广泛存在于

细菌中的一种交流方式[1]，细菌在生长过程中能够

不断产生一些化学信号分子并分泌到周围环境中，

通过感应这些化学信号分子的浓度，细菌可以监测

菌群的数量，调控某些相关基因的表达[2]。在众多

的 QS 系统中，酰基高丝氨酸内酯(Acyl-homoserine 

lactone，AHL)类的 QS 调控机理是目前研究最为透

彻的。典型的 AHL 类信号分子由一个高丝氨酸内

酯环和酰基侧链组成[3]。近年来，随着环境中 QS

信号分子的发现，密度感应现象已经开始从单个细

菌延伸到了复杂多变的生态环境中。在海洋环境

中，QS 信号分子最容易存在于细菌密度很高的微

生境中，例如动物的发光器官、微生物席、生物被

膜以及颗粒有机碳(Particulate organic carbon，POC)

等[4]。目前从海雪[5-6]、海绵[7]、刺细胞动物[8]以及

海洋潮汐生物被膜[9]等环境中都成功分离得到了具

有 AHL 合成能力的菌株。 

密度感应淬灭(Quorum quenching，QQ)是指通过

干扰信号分子的产生、释放、积累或应答，从而达

到阻抑密度感应通路的作用。QQ 现象的检测与 QS

正好相反，通过检测 AHL 类信号分子浓度的降低来

检测是否具有 QQ 现象。相比 QS，目前对海洋环境

中 QQ 的作用还未开展广泛的研究。一些研究也表

明 QQ 现象在海洋环境中是非常丰富的，例如 Hmelo

等[4]发现 AHL 信号分子在天然海水中降解的速度比

人工海水快很多，其原因主要在于 QQ 的作用。 

QS 和 QQ 现象与细菌生物被膜关系非常密切。

尽管近年来在海洋环境中 QS 和 QQ 现象相继被发

现，然而对于海洋环境中天然生物被膜的 QS 和 QQ

现象却鲜有报道。我们对海洋沉积物表层生物被膜

这个微生物密集热点区域的 QS 和 QQ 现象更是知

之甚少。在海洋环境中浮游植物碎屑、浮游动物尸

体残骸以及海雪等有机质通过沉降为沉积物表层

输送了大量的有机质[10-11]。在这个特殊的区域，微

生物群落系统具有非常高的密度和多样性，并且与

海水的物质交换尤为密切[11]。探究该区域 QS 和 QQ

菌株的多样性可为了解 QS 现象在海洋环境中的生

态学意义提供参考意见。 

本研究中，我们以青岛近海表层沉积物生物被

膜为研究对象，利用海水琼脂培养基 2216E 从生物

被膜中分离获得可培养细菌，采用平板交互划线法

和高通量 QQ 菌株筛选法分别筛选具有 AHL 类信

号分子合成和降解能力的菌株，并利用细菌 16S 

rRNA 基因构建系统发育树，从而揭示该生境中 QS

和 QQ 细菌的多样性和丰度。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

1.1.1  主要试剂和仪器  

EDTA 和抗生素购自上海索莱宝生物科技有限

公司；X-Gal 购自上海源叶生物科技有限公司；



1274 微生物学通报 Microbiol. China 

  

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

C12-HSL 和 C6-HSL 购自 Sigma 公司；16S rRNA

基因扩增引物由铂尚生物技术有限公司合成；PBS

缓冲液：Na2HPO4·12H2O 2.9 g，NaH2PO4 0.3 g，

NaCl 8.5 g，ddH2O 定容至 1 L，用 NaOH 调 pH 至

7.2−7.4，1×105 Pa 灭菌 30 min，4 °C 保存。PCR 仪，

Applied Biosystems 公司。 

1.1.2  培养基 

LB 培养基的配制参照文献[12]；海水营养培养

基 2216E 参照《海洋微生物学》(第 2 版)[13]配制；

AT 培养基的配制参照文献[12]；抗生素的终浓度为

壮观霉素 50 mg/L、四环素 4.5 mg/L。 

1.1.3  菌株和培养条件 

从青岛近海沉积物表层生物被膜所分离到的

所有菌株，均采用海水营养培养基 2216E 进行培养

和分离纯化；用于高通量筛选具有 AHL 类信号分

子降解能力的菌株采用 AT 培养基培养筛选。 

报 告 菌 株 Agrobacterium tumefaciens A136 

(pCF218/pCF372)[14-15] 可 检 测 酰 基 侧 链 长 度 为

C4−C14 的 AHL 信号分子，其常规培养条件为 LB

培养基(壮观霉素：50 mg/L；四环素：4.5 mg/L)，

28 °C。该菌由美国德克萨斯州立大学 Robert JC. 

McLean 教授惠赠，其工作原理为外源质粒 pCF218

过量表达 AHL 受体蛋白 TraR，AHL-TraR 复合体

与质粒 pCF372 的启动子结合，诱导质粒下游 lacZ

基因过量表达 β-半乳糖苷酶。因此，A136 可通过

检测 β-半乳糖苷酶的活性，指示其他菌株合成分泌

AHLs 的能力。 

1.2  样品采集 

2017 年 7 月中旬在青岛近海海滩(120°33′E，

36°07′N)，选取未被人为破坏的潮间带泥质沉积

物，用高温灭菌棉签蘸取沉积物表层天然生物被膜

(图 1)，立即带回实验室用无菌生理盐水冲洗下棉签

上的样品，将得到的细菌悬液按照 100−105 倍稀释

涂布在 2216E 平板上，28 °C 培养箱中培养 2 d。 

1.3  细菌的分离纯化 

选取菌落数目合适的 2216E 平板，采取三区划

线的方式进行细菌的分离纯化，28 °C 培养。连续 

 
 

图 1  青岛近海栈桥泥质表层沉积物生物被膜 
Figure 1  Biofilm of surface sediment in Qingdao offshore 

 

纯化 3 次，当菌落形态单一时，挑取单克隆在斜面

上进行划线培养，待菌落长出后，使用含有 15%甘

油的生理盐水重悬后保存于−80 °C 超低温冰箱中。 

1.4   DNA 的提取和 16S rRNA 基因鉴定 

采用煮沸法[16]提取细菌基因组 DNA。采用标

准的 PCR[17]方法，使用通用引物 B8F (5′-AGAGT 

TTGATCCTGGCTCAG-3′)和 B1510R (5′-GGTTAC 

CTTGTTACGACTT-3′)[18]对细菌的 16S rRNA 基因

进行扩增。将扩增成功的 16S rRNA 基因用限制性

核酸内切酶 BamHⅠ和 Hae Ⅲ进行双酶切，选取酶

切图谱不同的 PCR 产物送至青岛华大基因有限公

司测序，将测序结果提交至微生物标准数据库

EzBioCloud (https://www.ezbiocloud.net/)[19]以及 NCBI

中进行 BLAST 同源性序列比对，以 16S rRNA 基因

序列相似性≥98.65%作为同种菌株的划分标准确定

细菌的分类地位[20]。 

1.5  具有密度感应(QS)活性菌株的筛选 

以根癌农杆菌 A136 (pCF218/pCF372)菌株为

报告菌，采用平板交互划线法[21]检测待测菌株是否

具有 AHL 类信号分子的合成能力，如图 2A 所示。 

将活化好的待测菌与 A136 在固体培养基上画

线共培养，二者呈 T 字形，相近但不接触。在 28 °C

培养 24 h，随后覆盖一层含终浓度为 100 μmol/L 

X-Gal 的水琼脂(10 g 琼脂，1 L 蒸馏水)，室温静置 
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图 2  QS (A)和 QQ (B)活性菌株的筛选方法 
Figure 2  The screening methods of bacteria with QS (A) and QQ (B) activities 

 
12 h。阳性细菌所产生的 AHL 类信号分子可以通过

琼脂扩散被 AHL 报告菌 A136 所感应，通过观察两

菌交互点附近 A136 的颜色变化推知 AHL 类信号分

子的存在。报告菌显蓝色即为 AHL 合成阳性。阳

性对照菌为已知具有 AHL 合成能力的哈维氏弧菌

BB120[22]。 

1.6  具有密度感应淬灭(QQ)活性菌株的筛选 

采用 Tang 等[12]建立的密度感应淬灭细菌高通

量筛选方法进行 QQ 活性菌株的筛选。如图 2B 所

示，培养基为 AT 培养基，温度为 28 °C。 

将分 离得到的 83 株待测菌 株接种于海水

2216E 液体培养基中，28 °C、170 r/min 培养 24 h。

178 μL 菌液与 2 μL C12-HSL 或 C6-HSL (1 mmol/L)、

20 μL PIPES (1 mol/L，pH 6.7)混匀，28 °C 孵育 24 h

后 4 °C、12 000 r/min 离心 5 min，取无菌上清 10 μL，

加入到含有 190 μL AT-A136 检测液的 96 孔板中充

分混匀。在 28 °C 显色 24 h 后用酶标仪检测 492 nm

和 630 nm 的吸光度，按照公式计算 β-半乳糖苷酶

活性。其中阳性对照菌为具有较强 AHL 降解能力

的菌株 Th120[13]，阴性对照为 PBS 缓冲液。 

标准化的 β-半乳糖苷酶活性= 492 630

630 492

0.653

0.267

OD OD

OD OD

 
 

。 

1.7  构建系统发育树 

分别将所有具有 AHL 类信号分子降解能力和

合成能力的菌株与其近缘菌株的 16S rRNA 基因序

列利用软件 MEGA 7.0 以邻接法(Neighbor-Joining)

构建系统发育进化树，1 000 次自展(Bootstrap)来评

估进化树的准确性。 

2  结果与分析 

2.1  细菌分离及菌种鉴定 

从青岛近海沉积物表层生物被膜中共分离得

到 83 株 54 种可培养细菌，结果如图 3 所示。这

些细菌可以分为 4 个门类，包括变形菌门(63 株，

36 种)，拟杆菌门(14 株，10 种)，厚壁菌门(5 株，5 种)，

放线菌门(1 株，1 种)。63 株变形菌门细菌主要分属

于 γ-变形菌纲(29 株，21 种)和 α-变形菌纲(34 株，

15 种)。29 株 γ-变形菌纲的细菌包括弧菌目(12 株，

7 种)；假单胞菌目(8 株，7 种)；交替单胞菌目(8 株，

7 种)。34 株 α-变形菌纲细菌全部属于红杆菌目。

14 株拟杆菌门细菌分属于黄杆菌纲和鞘脂杆菌纲，

黄杆菌纲细菌共 13 株，分属于 7 个种；鞘脂杆菌

纲 1 株，该菌具有较强的纤维素降解能力。厚壁

菌门的 5 株细菌都属于芽孢杆菌。值得一提的是，

弧菌属和鲁杰氏菌属细菌数量最多，分别有 12 株

和 29 株。此外共分离获得 2 株潜在细菌新种，菌

株 TXR405 的 16S rRNA 基因序列与最相似菌株

Seonamhaeicola algicola 的 相 似 性 为 97.1% ；

TXR437 的 16S rRNA 基因序列与最相似菌株

Maribacter polysiphoniae 的相似性为 95.8%。它们

是否为细菌新种，仍需进一步生理生化实验进行分

类鉴定。 
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图 3  表层沉积物生物被膜细菌在门(A)、纲(B)、属(C)水平上的微生物群落组成 
Figure 3  Microbial community composition of surface sediment biofilm at phylum (A), class (B) and genus (C) level 

 
2.2  具有密度感应(QS)活性菌株的筛选结果 

利用 AHL 报告菌 A136 采用平板交互划线法对

具有 AHL 合成能力的细菌进行筛选，得到具有

AHL 类信号分子合成能力的菌株 38 株，占所有菌

株的 45.8%。从门/纲的水平分析，它们主要分属于

α-变形菌纲和 γ-变形菌纲，只有一株 TXR5161 属

于拟杆菌门的黄杆菌纲。从属水平来看，它们分

别属于弧菌属、鲁杰氏菌属、嗜琼胶菌属、不动

杆菌属、浮球菌属、海洋生菌属以及 Thalassobius、

Hasllibacter 和 Winogradskyella，并且以弧菌属和鲁

杰氏菌属的细菌居多，分别有 9 株和 19 株。其中

嗜琼胶菌属、Hasllibacter、Winogradskyella 菌株的

AHL 信号分子合成能力为首次发现。选取本研究筛

选到的所有能够合成 AHL 类信号分子的菌株与参

考菌株利用软件 MEGA 7.0 构建系统发育进化树，

如图 4 所示。 

2.3  具有密度感应淬灭(QQ)活性菌株的筛选

结果 

根据 Tang 等[12]建立的高通量筛选 QQ 细菌的

方法及公式计算 β-半乳糖苷酶活性。与阴性对照比

较，β-半乳糖苷酶活性降低即为具有 AHL 降解能力

的菌株。本研究以两种不同长度酰基侧链的信号分

子为底物(C6-HSL，C12-HSL)，发现在所筛选菌株

中，能够降解长链信号分子(C12-HSL)并使 β-半乳糖

苷酶活性降低程度达到 40%及以上的菌株有 57 株，

占所有菌株的 68.7%。它们在变形菌门、拟杆菌门、

厚壁菌门以及放线菌门中均有分布。同时具有降解

短链(C6-HSL)和长链信号分子(C12-HSL)能力的细

菌有 5 株，它们是 Alteromonas TXR425，鲁杰氏菌

属 TXR442 和 TXR503，黄杆菌属 TXR5231，以及

Maribacter 的 TXR437，并且 TXR437 为一株潜在

海洋新菌。既能合成 AHLs 又能降解 AHLs 的菌 
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图 4  具有 QS 活性的菌株与参考菌株的系统进化树 
Figure 4  Phylogenetic tree of bacteria with QS activity and their reference taxa 
注：括号中的序号表示菌株的 GenBank 登录号；标尺：核苷酸的替代率为 0.02；各分支点显示的数字代表通过 1 000 次重复运算得

到的置信值. 
Note: The serial number in brackets denotes the GenBank accession number of the strain; Scale bar: The nucleotide substitution rate was 
0.02; Bootstrap values (expressed as percentages of 1 000 replications) are shown at branch points. 
 

株有 24 株，它们主要分布在变形菌门中，分属于

鲁杰氏菌属、浮球菌属、弧菌属、不动杆菌属以及

拟 杆 菌 门 中 的 Winogradskyella 。 此 外 ， 发 现

Glutamicibacter 和微球菌科的菌株具有 AHL 类信

号分子的降解能力。选取本研究中筛选到的所有具

有 AHL 降解能力的菌株与参考菌株，利用软件

MEGA 7.0 构建系统发育进化树，如图 5 所示。 

3  讨论与结论 

本研究共从青岛近海表层沉积物生物被膜中

分离到 83 株海洋细菌，主要分为 4 个门类：变形

菌门、黄杆菌门、厚壁菌门和放线菌门，而且大部

分为典型的海洋细菌，这一点符合海洋环境中细菌

多样性的分布特征[5,7]。变形菌门细菌(63 株)占据绝

对优势，比例高达 75.9%，分属于 γ-变形菌纲(29 株)

和 α-变形菌纲(34 株)。在 γ-变形菌纲细菌中，弧菌 

属占有很高的比例，共有 12 株。在 α-变形菌纲细

菌中，鲁杰氏菌占据绝对优势，共有 20 株。该结果

与香港渔场潮汐生物膜中分离菌株的结果相似[9]，证

明了弧菌和鲁杰氏菌属细菌为该环境中的优势菌

属。丰度仅次于变形菌门的是拟杆菌门细菌，它们

大部分属于黄杆菌科，其中有一株属于鞘脂杆菌

纲，在分离过程中发现其具有极强的纤维素降解能

力。除了这些优势种属，我们还分离得到了一些厚

壁菌门和放线菌门细菌以及 2 株潜在新菌。海洋天

然生物被膜细菌的分离纯化结果展示了一种高度

多样且非常有特点的微型生态系统。 

海洋天然生物被膜内如此高的细菌多样性，为

筛选具有 AHL 合成及降解能力的细菌提供了很好

的材料。通过使用 A136 平板交互划线的方法，我

们共筛选到 38 株具有 AHL 类信号分子合成能力的

菌株，占所有菌株的 45.8%，这个比例比前人的研 
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图 5  具有 QQ 活性的菌株与参考菌株的系统进化树 
Figure 5  Phylogenetic tree of bacteria with QQ activity and their reference taxa 
注：●表示既具有 QQ 活性，又能够合成 AHL 类信号分子的菌株；括号中的序号表示菌株的 GenBank 登录号；标尺：核苷酸的替

代率为 0.05；各分支点显示出来的数字代表通过 1 000 次重复运算得到的置信值. 
Note: AHLs were identified from the isolates marked by ●; The number in brackets denotes the GenBank accession number of the strain; Scale 
bar: The nucleotide substitution rate was 0.05; Bootstrap values (expressed as percentages of 1 000 replications) are shown at branch points. 
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究结果[5-9]更高，究其原因，我们认为沉积物表层生

物被膜这个特殊的生境中较高的微生物丰度和多样

性使得细菌之间的相互交流更为密切，QS 在该环境

中发挥的作用更大。该 38 株菌主要分布在两个门：

变形菌门(37 株)和拟杆菌门(1 株)。其中 γ-变形菌纲

11 株，5 种；α-变形菌纲 26 株，10 种。变形菌门

的嗜琼胶菌属和 Hasllibacter 的 AHL 类信号分子合

成能力为首次报道。在 γ-变形菌纲中占很高比例的

弧菌属(9 株)以及 α-变形菌纲中的鲁杰氏菌属(19 株)

也组成了 QS 菌株的主要来源，这两个属的菌株在

QS 菌株中所占的比例高达 74%。这两个属的细菌，

也是目前在海洋环境中报道较多的 AHL 类信号分

子产生菌[23]。变形菌门细菌是 QS 信号分子的主要

来源[24]，弧菌是研究最早的 QS 信号分子产生菌。

而鲁杰氏菌属于 MRC 细菌(Marine Roseobacter 

clade)的类群，是近年在 QS 和 QQ 领域研究较多

的细菌[25]。截至目前，已报道的拟杆菌门 QS 菌株

非常少。本文报道了一株拟杆菌门中 Winogradskyella 

TXR5161 的 AHL 类信号分子合成能力。实验室培

养条件下 QS 与生物被膜关系的研究非常多，而在这

种天然生物被膜环境中 QS 的作用机制尚不明确[26]。

有研究表明，QS 是微生物表面定殖的重要调节机制，

还可以参与调节生物被膜中微生物的相互作用[27]。在

环境中很多重要的机制都与 QS 有关，例如氨氧化、

硝化氧化、反硝化、硫氧化作用等[28-31]。目前有报道

称超过 80%的 MRC 细菌都拥有 QS 调节系统[32-33]，

并且有研究者猜测被海水淹没的表层沉积物可能

会作为一种有机营养物质来源，从而吸引 MRC 细

菌并支持其生长到产生 QS 的阶段[34]，这也解释了

为何本研究中从表层沉积物生物被膜中分离到的

MRC 细菌——鲁杰氏菌如此之多。在天然生物被膜

中，QS 菌株占比很高，远远超过了海水、海雪、

海绵等地，暗示了细菌可能利用 QS 作为一种生存

竞争武器，使自己在如此高密度的环境中占据一定

的优势。 

通过高通量筛选方法对具有 AHL 降解能力菌

株的筛选结果来看，QQ 在天然生物被膜中所占比

例非常高。此前 Saurav 等[35-36]从红海和地中海地区

收集的海绵提取物进行了细菌分离及 QQ 活性菌株

的筛选，结果显示 20%的菌株表现出了 QQ 活性。

在大堡礁的一项研究表明，在 284 个海洋生物的提

取物中，有 23%的菌株表现出降解 QS 信号分子的

能力。Romero 等[37]曾从 166 株海洋微生物中分离

得到 24 株具有短链 AHL 降解能力的细菌。而在本

研究中，我们发现具有长链 AHL 信号分子降解能

力的菌株更为普遍，其中 β 半乳糖苷酶活性降低程

度达到 40%及以上的有 57 株，占所有菌株的 68.7%；

具有短链信号分子 C6-HSL 降解能力的菌株有 5 株。

这个结果与 Muras 等[38]对海水中 604 株自由生活细

菌的筛选结果类似。Huang 等[9]通过对生物被膜形

成过程中信号分子的检测，发现在成熟生物被膜

中，以长链信号分子居多。此外也有研究表明，短

链 AHL 信号分子的内酯环更容易被具有较高 pH 的

海水打开。因此推断，在生物被膜中具有降解长链

AHL 信号分子菌株的大量存在，与被膜中长链信号

分子的积累有很大的关系，细菌为了在生物被膜的

群体中维持自身的生存，抵抗优势种群如弧菌、鲁

杰氏菌的 QS 武器，不得不进化出降解信号分子的

机制。另外生物被膜等高密度环境下信号分子的积

累很有可能使得 AHL 成为细菌的一种碳源[39-40]。

此外，从分离结果来看，有 18 株鲁杰氏菌分别属

于 Ruegeria atlantica、Ruegeria conchae 和 Ruegeria 

arenilitoris，它们非常特殊，不仅在所分离到的可

培养细菌中占据了较高的比例，而且同时具有合成

和降解 AHL 类信号分子的能力，该属细菌在海洋

环境中提供的生态意义，以及是否可以进一步开发

利用有待进一步研究。 

从海洋沉积物表层生物被膜分离得到的 QS 与

QQ 活性菌株具有较高的丰度和多样性，丰富了除

海雪、海绵、刺细胞动物、POC 等微生物密集区的

密度感应现象研究，为密度感应现象在海洋环境中

的生态学意义提供了一些基础数据。本研究分离得

到的优势属——弧菌属和鲁杰氏菌属的生态学意义

也有待进一步研究。此外，QS 与细菌毒力因子之
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间的关系研究已经十分明确，通过 QQ 干扰 QS 系

统，能够在不杀死细菌的情况下特异性阻断致病菌

毒力基因的表达，从而有效控制病原菌致病性，

为新型抗生素的开发提供了新的思路。从本研究

在青岛近岸沉积物表层生物被膜分离得到的高丰

度的 QQ 活性菌株有待作为新的海洋药物进行开

发利用。 
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