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研究报告 

马里亚纳海沟不同深度水样微生物分离与多样性分析 

黄莹  秦纹静  戴红  张汝毅  全哲学* 
复旦大学生命科学学院  上海  200438 

摘  要：【背景】马里亚纳海沟挑战者深渊是地球表面最深点，认识其微生物群落结构和分离培养的

微生物对挖掘新的微生物资源具有重要意义。【目的】对马里亚纳海沟不同深度水样进行细菌分离培

养，并与这些样品的微生物群落结构进行比较，认识进一步要分离培养的微生物类型。【方法】采用

不同培养基对马里亚纳海沟两个站位不同深度水样进行细菌分离培养，并通过 Illumina MiSeq 高通

量测序分析各个水样的细菌和古菌的群落结构。【结果】从来自两个站位不同深度的 6 个水样样品中

分离获得 783 株细菌，属于 4 个门 6 个纲 28 个属。其中，变形菌门占主导地位，67.8%的菌株属于

γ-变形菌纲。分离获得的菌株主要属于亚硫杆菌属、假单胞菌属和交替假单胞菌属，它们在这些样

品中广泛分布，且在高通量测序结果中也能检测到。高通量测序结果表明除浅层样品优势微生物为

蓝细菌外，其他样品以变形菌门占主导；不同深度样品的微生物群落结构存在较大差异。【结论】马

里亚纳海沟不同深度水样中不仅分离培养出了相对丰度较高的一些细菌属，也分离得到一些相对丰

度较低的微生物类型。从马里亚纳海沟水样中分离培养获得的细菌菌株资源将用于功能微生物和功

能酶挖掘等相关研究，这有利于深渊微生物资源挖掘。 
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Microbial isolation and biodiversity analysis of water samples at 
different depth in the Mariana Trench 
HUANG Ying  QIN Wen-Jing  DAI Hong  ZHANG Ru-Yi  QUAN Zhe-Xue* 
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Abstract: [Background] The Challenger Deep in the Mariana Trench is the deepest known site in the 
earth’s ocean. Understanding of its microbial community structure and bacterial isolation are important for 
mining of deep-sea genetic resources. [Objective] Various types of bacteria were isolated from water 
samples at different depths in the Mariana Trench, and these microbes were compared with 
high-throughput sequencing results to know microbes that should be further isolated. [Methods] Different 
media were used to isolate bacteria from water samples, and Illumina MiSeq high-throughput sequencing 
system was used for the diversity analysis of bacteria and archaea. [Results] A total of 783 strains were 
isolated from 6 water samples at different depths and stations. These isolates belonged to 4 phyla,       
6 classes and 28 genera. Among them, Proteobacteria was dominant and 67.8% of total strains belonged to 
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Gammaproteobacteria. The microbes were mainly belonged to Sulfitobacter, Pseudomonas and 
Pseudoalteromonas. These types of microbes were widely distributed in all samples and detected by 
high-throughput sequencing. High-throughput sequencing results showed that Cyanobacteria was the 
major bacteria in samples at shallow depth and Proteobacteria were dominated in other samples. The 
microbial community structures of samples at different depths were quite different. [Conclusion] Not only 
bacteria with relatively high abundance in Mariana Trench water were isolated, but also some bacteria with 
relatively low abundance. The isolated microbes in the Mariana Trench water samples will be helpful for 
the mining of functional microbes and enzymes. 

Keywords: Mariana Trench, Microbial isolation, Diversity 

海洋占地球总表面积的 71%和生物圈总体积

的 90%，且地球上 90%的水资源和 80%的生物资源

均来源于海洋[1]。微生物是海洋碳循环的关键参与

者，在生物地球化学循环中扮演着重要的角色，也

是海洋生态系统的重要组成部分[1-2]。很多海洋微生

物具有特殊的遗传结构和代谢途径，并可能产生新

型代谢物和功能酶等生物活性物质，在新型药物开

发、环境修复和治理、疾病防治等方面具有较大的

开发和应用潜能[3]。 

海洋大部分是 2 000 m 以上深度的深海，但因

技术的限制人们对深海的认识相对缺乏，对深度达

6 000−11 000 m 深渊生态环境的物质循环及参与此

过程的微生物的认识十分有限。近几十年，虽然深

海探测技术的进步和深潜器的使用加快了海底勘

探和调查的步伐[4-6]，深渊海沟的温度、盐度、溶解

氧等其他物理和化学条件也与一般深海环境相似，

但深渊海沟具有较高的静水压力和相对隔离的水

文地质[4,7-8]。作为地球表面最深的位置，深渊海沟

的特殊地形可能导致该区域形成独特的生态环境

和微生物群落结构[9-10]，成为挖掘有用微生物和基

因资源的新的宝库。 

虽然已有对波多黎各海沟、日本海沟和克马代

克海沟等[11-13]深渊环境相关微生物生态学的研究，

但作为目前地球表面已知的最深点，对马里亚纳海

沟(Mariana Trench)南端的挑战者深渊的微生物生

态分布特点的研究和微生物资源的挖掘具有更重要

的意义。目前对马里亚纳海沟挑战者深渊的地质、

水化学和底栖生物群落等已有一定研究[7-8,14-18]，并

发现了一些新的微生物种[11,15-16]，但急需进一步挖

掘这个地球特殊环境中微生物的生态特点和微生

物资源。本研究对马里亚纳海沟挑战者深渊两个站

位的不同深度水样进行细菌的分离培养，获得了大

量的细菌菌种资源，通过 16S rRNA 基因高通量测

序认识深渊不同深度微生物分布特点，以期了解所

分离细菌的菌种资源对生态环境中主要微生物的

覆盖程度，以及需要进一步分离培养的主要微生物

资源种类。 

1  材料与方法  

1.1  样品采集与处理 

2018 年于马里亚纳海沟挑战者深渊附近的海

沟(全水深 11 000 m)和海盆(全水深 5 900 m)站位采

集不同深度的水样，一部分水样在 4 °C 保存，用于

微生物分离培养；一部分水样用 0.22 μm 滤膜过滤，

过滤后的滤膜在−80 °C 下保存，用于微生物群落结

构分析。样品的基本信息见表 1。 

1.2  培养基、主要试剂和仪器 

Marine 2216E 培养基、胰酪大豆胨培养基，海

博生物技术有限公司；2×Taq PCR Master Mix，天

根生化科技(北京)有限公司；Premix ExTaq，宝日医

生物技术(北京)有限公司；PowerSoil DNA 提取试

剂盒，凯杰企业管理(上海)有限公司；AxyPrep DNA

凝胶回收试剂盒，爱思进生物技术(杭州)有限公司。 

凝胶成像仪，上海复日科技有限公司；高速离

心机，赛默飞世而科技(中国)有限公司；电泳仪，

北京百晶生物技术有限公司；电子分析天平，上海

舜宇恒平科学仪器有限公司；EDC-810 PCR 仪，东

胜国际贸易有限公司。 



2722 微生物学通报 Microbiol. China 

  

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

 

表 1  样品采集信息 
Table 1  Information of collected samples in this study 
样品名称 

Samples name       

站位 

Site                         

经纬度 

Longitude and latitude             

采样水深 

Depth for collection (m)         

MTD50 Deepest site in the trench 142.2°E, 11.3°N 50 

MTD1000 Deepest site in the trench 142.2°E, 11.3°N 1 000 

MTD3000 Deepest site in the trench 142.2°E, 11.3°N 3 000 

MTD4200 Deepest site in the trench 142.2°E, 11.3°N 4 200 

MTD7000 Deepest site in the trench 142.2°E, 11.3°N 7 000 

MTD11000 Deepest site in the trench 142.2°E, 11.3°N 11 000 

B50 Sea basin 130.1°E, 22.2°N 50 

B1100 Sea basin 130.1°E, 22.2°N 1 100 

B3300 Sea basin 130.1°E, 22.2°N 3 300 

B5900 Sea basin 130.1°E, 22.2°N 5 900 

 

1.3  微生物的分离与鉴定 

微生物的分离采用营养物质浓度稀释至 10%

的 Marine 2216E 海洋培养基[19]和胰酪大豆胨培养

基[20]。通过稀释涂布法和漂浮滤膜法[21]对 6 个来自

不同站位及深度的水样(MTD3000/4200/7000/11000

和 B3300/5900)在 4 °C 避光条件下进行为期 2 周的

微生物培养。根据菌落的形态学特征，挑取不同的

单菌落进一步进行分离纯化与鉴定。采用通用引物

27F (5′-AGAGTTTGATCMTGGCTCAG-3′)和 1512R 

(5′-ACGGYTACCTTGTTACGACTT-3′) 扩 增 细 菌

16S rRNA基因。PCR反应体系(25 μL)：27F和 1512R

引物(10 μmol/L)各 1 μL，2×Taq PCR Master Mix   

12.5 μL，ddH2O 10.5 μL，用无菌牙签挑取的单菌落

作为模板。PCR 反应条件：95 °C 10 min；95 °C    

30 s，55 °C 30 s，72 °C 90 s，30 个循环；72 °C     

10 min。PCR 产物经 1%琼脂糖凝胶电泳检验合格

后送至上海美吉生物股份有限公司进行纯化和测

序。获得的序列通过 EzBioCloud Database (https:// 

www.ezbiocloud.net)与模式菌株的 16S rRNA 基因

序列进行相似性比较。 

1.4  水体样品 DNA 提取及其 16S rRNA 基因  

扩增 

采用 PowerSoil DNA 提取试剂盒对滤膜样品

(MTD50/1000/4200/11000 和 B50/1100/3300) 进 行

DNA 提取。采用细菌和古菌的 16S rRNA 基因通用

引物 Pro341F (5′-CCTACGGGNBGCASCAG-3′)和

Pro806R (5′-GGACTACNVGGGTWTCTAAT-3′) 进

行扩增。PCR 反应体系(25 μL)：Pro341F 和 Pro806R

引物(10 μmol/L)各 1 μL，Premix ExTaq 12.5 μL，模

板 DNA 2 μL，牛血清蛋白(BSA，20 mg/mL) 1 μL，

ddH2O 7.5 μL。PCR 反应条件：95 °C 10 min；95 °C 

30 s，55 °C 30 s，72 °C 45 s，35 个循环；72 °C     

10 min。扩增后的 PCR 产物送至金唯智生物科技有

限公司建库并利用 Illumina MiSeq 高通量测序技术

进行测序。 

1.5  16S rRNA 基因高通量测序结果分析 

高 通 量 测 序 所 得 结 果 运 用 QIIME 1.8.0 

(http://www.qiime.org/)对原始数据进行质控、拼接、

分库并去除嵌合体后，基于有效数据将相似性达

97% 的 序 列 进 行 操 作 分 类 单 元 (operational 

taxonomic unit，OTU)聚类。得到的 OTU 代表序列

于 Silva 数据库(https://www.arb-silva.de/)进行比对，

并在各分类水平统计每个样品的微生物群落组成。

根据 OTU 列表中的各样品物种丰度情况，计算 α

多样性指数(Chao1 指数和 Shannon 指数)，并基于

分类信息对各样本的物种组成进行深入分析。 
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2  结果与分析 

2.1  菌株的分离与鉴定 

马里亚纳海沟水样样品中分离获得的细菌种

属类型、菌株数等情况详见表 2。采用 EzBioCloud 

在线比对分离菌株与模式菌株间的 16S rRNA 基因

序列相似性，结果显示菌株的 16S rRNA 基因序列

与模式菌株相似性均达 97%以上。分离获得的细菌隶 

属于 4 个门 6 个纲 28 个属：变形菌门(Proteobacteria)

主要为 γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria)的 12 个属

共 531 株(占总分离菌株数的 67.8%)，α-变形菌纲

(Alphaproteobacteria)的 4 个属共 233 株，β-变形菌

纲(Betaproteobacteria)的 1 个属 1 个菌株；放线菌门

(Actinobacteria)主要为放线菌纲(Actinobacteria)的  

7 个属共 14 个菌株；厚壁菌门(Firmicutes)主要为芽 

 
表 2  马里亚纳海沟 6 个水样中分离得到的细菌分类信息表 
Table 2  Taxonomy of isolated bacteria from 6 Mariana Trench water samples 
纲 

Class  

属 

Genus 

种/菌株数量 

Species/Number of strain 

百分比 

Proportion (%) 

样品数 

Sample number 
Actinobacteria Agrococcus 2/3 0.4 2 

 Kocuria 2/2 0.3 1 

 Rhodococcus 3/3 0.4 1 

 Curtobacterium 1/1 0.1 1 

 Dietzia 1/2 0.3 1 

 Micrococcus 1/1 0.1 1 

 Microbacterium 1/2 0.3 2 

Gammaproteobacteria Alteromonas 4/23 2.9 2 

 Marinobacter 2/28 3.6 3 

 Psychrobacter 4/84 10.7 4 

 Pseudomonas 8/173 22.1 6 

 Pseudoalteromonas 9/139 17.8 3 

 Cobetia 1/18 2.3 1 

 Halomonas 1/3 0.4 2 

 Neptunomonas 1/2 0.3 1 

 Pantoea 1/1 0.1 1 

 Paraglaciecola 1/3 0.4 1 

 Stenotrophomonas 1/1 0.1 1 

 Vibrio 1/56 7.2 1 

Alphaproteobacteria Sulfitobacter 1/227 29 5 

 Brevundimonas 1/2 0.3 1 

 Erythrobacter 1/3 0.4 1 

 Pseudohoeflea 1/1 0.1 1 

Betaproteobacteria Variovorax 1/1 0.1 1 

Bacilli Bacillus 1/1 0.1 1 

 Planococcus 1/1 0.1 1 

 Staphylococcus 1/1 0.1 1 

Deinococci Deinococcus 1/1 0.1 1 
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孢杆菌纲(Bacilli)的 3 个属 3 个菌株；以及异常球  

菌-栖热菌门(Deinococcus-Thermus)的 1 个菌株。在

属水平上，亚硫酸杆菌属(Sulfitobacter)菌株数量最

多，共有 227 株，占总分离菌株数的 29.0%，且分

布较广，除 MTD7000 样品外的其余 5 个样品中均

分 离 到 这 类 菌 株 ； 其 次 是 假 单 胞 菌 属

(Pseudomonas)，共有 173 株，分属于 8 个种，占

细菌总数的 22.1%，其分布也比较广，6 个样品中

均 分 离 到 该 属 菌 株 ； 交 替 假 单 胞 菌 属

(Pseudoalteromonas)和嗜冷杆菌属(Psychrobacter)

出现的频率及多样性也比较高，分别为 9 个种    

139 株和 4 个种 84 株；此外，鞘氨醇单胞菌属

(Stenotrophomonas)、芽孢杆菌属(Bacillus)和微球

菌属(Micrococcus)等仅分离获得 1 株菌。 

各样品分离获得的细菌在属水平上的组成情

况见图 1 (取各样品比例大于 1%的微生物)。各样品

分离获得的菌株大多数属于变形菌门，特别是 γ-变

形菌纲，其次是 α-变形菌纲。MTD3000 样品包括   

2 个纲 5 个属，优势属为嗜冷杆菌属和亚硫酸杆菌

属，分别占此样品总分离菌株的 47.7%和 43.2%。

MTD4200 样品包括 3 个纲 10 个属，除 α-和 γ-变形

菌纲外还有放线菌纲。该样品主要微生物为假单胞

菌属，占总分离菌株的 48.6%，其次是亚硫酸杆菌

属 ( 2 3 . 2 % ) 。 放 线 菌 纲 中 只 分 离 到 微 杆 菌 属

(Microbacterium)中的一种微生物且数量较少，只占

总分离菌株的 0.7%。MTD7000 样品分离获得的菌

株分布较广，包括 3 个纲 6 个属，大部分菌株属于

假单胞菌属，少数菌株属于盐单胞菌属(Halomonas)

和考克氏菌属(Kocuria)，分别占总分离菌株的

68.2%、9.1%和 9.1%。值得注意的是，MTD7000

样品中还分离到一株异常球菌属(Deinococcus)微生

物，该菌株常见于较强辐射的环境中，海洋当中较

少分离。MTD11000 样品分离的微生物类型较多，

包 括 5 个 纲 1 4 个 属 ， 主 要 微 生 物 为 亚 硫 酸 
 

 
 

图 1  马里亚纳海沟水样中分离微生物在属水平上的分布 
Figure 1  Distribution of cultivated microbes of Mariana Trench water at genus level 
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杆菌属，占总分离菌株数的 35.9%，其次是交替假

单胞菌属和假单胞菌属，分别占分离菌株总数的

26.3%和 23.2%。B3300 样品包括 3 个纲 8 个属，弧

菌属(Vibrio)为主要微生物，其次是亚硫酸杆菌属和

交替假单胞菌属，分别占总分离菌株数的 41.8%、

31.3%和 19.4%。B5900 中分离的菌株包括 γ-变形菌

纲、α-变形菌纲和芽孢杆菌纲的 3 个纲 5 个属，主

要微生物为嗜冷杆菌属和交替假单胞菌属，分别占

总分离菌株数的 69.0%和 22.6%。不同微生物属在

样品中的分离情况存在明显差异：假单胞菌属在海

沟站位中分离较多，尤其是在 4 200 m 和 7 000 m；

交替假单胞菌属主要从海盆站位中分离到，海沟站

位只有 11 000 m 分离到相关微生物；嗜冷杆菌属在

MTD3000 和 B5900 样品中分离较多。海沟站位和

海盆站位样品优势微生物也存在较大差异，海沟站

位以亚硫酸杆菌属和假单胞菌属为优势微生物，海

盆站位则以交替假单胞菌属和嗜冷杆菌属为优势

微生物。 

2.2  滤膜样品的微生物多样性及群落结构 

采用 Illumina MiSeq 测序平台对 7 个滤膜样品

进行 16S rRNA 基因高通量测序，对序列进行质控

和过滤后共获得 131 716 条有效序列，按照 97%的

相似度对序列进行 OTU 聚类，并基于 OTU 聚类分

析结果计算各样品的 α 多样性指数(根据样品中最

少有效序列数标准化后计算)，结果见表 3。由结果

可以看出，马里亚纳海沟和海盆站位水样的微生物

多样性在不同深度的差异很大，并且随深度的变化

规律不一致。 

在门水平上对不同样品的微生物组成进行分

析(图 2)。从图 2 中可以看出，在所有样品中，细菌

的相对丰度明显高于古菌。浅水层样品 MTD50 和

B50 的微生物组成较为相似，其优势微生物为蓝细

菌 (Cyanobacteria)，且相对丰度分别为 41.1%和

38.8%；其次是变形菌门、广古菌门(Euryarchaeota)

和疣微菌门(Verrucomicrobia)。其他深度样品的主要

微生物均属于变形菌门，特别是 γ-变形菌纲和 α-

变形菌纲。MTD1000 样品和 B3300 样品中变形菌

门的相对丰度分别为 46.8%和 33.3%，其次是广古

菌 门 和 绿 弯 菌 门 (Chloroflexi) 。 MTD4200 、

MTD11000 和 B1100 样品中的变形菌门微生物的相

对丰度明显高于其他样品，依次为 82.5%、70.5%

和 91.6%。其他门在样品中所占比例较低，如放线

菌门、奇古菌门 (Thaumarchaeota)及硝基孢菌门

(Nitrospinae)等。 

为了进一步明确微生物群落的物种组成，从科

水平上对各样品的微生物组成进行分析，结果见图

3 (取各样品相对丰度大于 1%的微生物类型作图)。

由图 3 可知，浅水层样品 MTD50 和 B50 的主要微

生 物 为 蓝 细 菌 ， 优 势 属 为 原 绿 球 藻 属

(Prochlorococcus)。MTD1000 和 B3300 样品的优势 

 
 

表 3  马里亚纳海沟各样品的微生物多样性指数 
Table 3  Microbial diversity indices in each sample from Mariana Trench 
样品名称  

Samples name 

序列数 

Reads number 

操作分类单元数        

OTUs 

Chao1 指数 

Chao1 index 

香农指数 

Shannon index 
MTD50 28 336 414 528 5.28 

MTD1000 18 333 1 126 1 544 7.8 

MTD4200 17 699 653 1 020 3.91 

MTD11000 8 837 811 1 196 5.33 

B50 21 727 486 645 5.57 

B1100 12 025 459 873 4.06 

B3300 24 759 1 041 1 531 7.96 

注：多样性指数根据样品所含最少有效序列数(8 837 条)标准化后计算所得. 
Note: The calculation of microbial diversity indices was based on the number of least valid sequences (8 837) contained in samples. 
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图 2  马里亚纳海沟水样在门水平上的微生物组成 
Figure 2  Phylum level microbial composition of water samples in the Mariana Trench  

 

 
图 3  马里亚纳海沟水样在科水平上的微生物组成 
Figure 3  Family level microbial composition of water samples in the Mariana Trench  
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微生物均为古菌 Marine group II。交替单胞菌科

(Alteromonadaceae) 和 交 替 假 单 胞 菌 科

(Pseudoalteromonadaceae)在 MTD1000 样品中也分

布较多，B3300 样品中 SAR11 clade Ⅱ的相对丰度仅

次于 Marine group II。MTD4200 样品的主要微生物

为交替单胞菌科，优势属为交替单胞菌属，其次是

Marine group II 和交替假单胞菌科。MTD11000 样品

中的主要微生物为交替单胞菌科，优势属为交替单

胞菌属，其次是 Marine group II。B1100 样品的主要

微生物为交替假单胞菌科，优势属为交替假单胞菌

属；其次是交替单胞菌科，优势属为交替单胞菌属。 

2.3  深海样品可培养细菌与高通量测序结果比较 

进一步对深海样品 MTD4200、MTD11000 及

B3300 的已分离细菌与高通量测序结果中的细菌种

类进行比较分析。无论是分离培养结果还是高通量

测序结果，3 个深海样品的优势微生物都属于 γ-变形

菌纲和 α-变形菌纲。分离培养成功获得了高通量样

品中主要的微生物属以及一些高通量样品中相对丰

度较低的微生物(表 4)。从表 4 可以看出，MTD4200

和 MTD11000 样品中分离获得了高通量样品中相对

丰度分别达 66.5%和 47.6%的交替单胞菌属。另外，

以上两个样品中还分离到亚硫酸杆菌属。虽然

MTD4200 样品中的海杆菌属以及 B3300 样品中的假

单胞菌属和嗜冷杆菌属等只分离到 1−3 个菌株，但从

高通量测序结果中都检测到这些微生物类型，说明这

些微生物确实来自于马里亚纳海沟样品而不是污染。 

由于 B3300 样品的高通量结果中有较多微生物

类型无法进一步分类到属，因此表 4 中只显示了前

6 类已分类到属的微生物分离情况。弧菌属和交替

假单胞菌属在 B3300 高通量样品中的相对丰度极

低，但成功通过分离培养获得。交替单胞菌属虽然

在 B3300 样品的高通量测序结果中检测到，但并未 

 
表 4  马里亚纳海沟微生物群落组成中主要微生物的分离情况 
Table 4  Isolation of major microbes in microbial community in Mariana Trench samples 
样品名称   

Samples name 

主要属   

Major genera 

高通量测序百分比  

Proportion in high-throughput sequencing (%)       

是否分离得到 

Whether to be isolated 
MTD4200 Alteromonas 66.5 Yes 

 Pseudoalteromonas 3.1 No 

 Sulfitobacter 1.6 Yes 

 Halomonas 1.6 No 

 Prochlorococcus  0.8 No 

 Oleibacter 0.7 No 

MTD11000 Alteromonas 47.6 Yes 

 Oleibacter 3.8 No 

 Sulfitobacter 1.8 Yes 

 Pseudoalteromonas 1.7 Yes 

 Acinetobacter 1.3 No 

 Halomonas 1.0 No 

B3300 Prochlorococcus  4.4 No 

 Pseudoalteromonas 2.9 Yes 

 Alteromonas 2.4 No 

 SAR11 clade Ia 1.5 No 

 Vibrio 0.7 Yes 

 Oleibacter 0.7 No 

注：表中显示的是样品高通量结果中相对丰度前六的细菌属，B3300 样品显示的是前 6 类分类到属的微生物. 
Note: The table shows the top six bacterial genera in the high-throughput sequencing results of the sample. The table only shows the top six 
microbes that can be classified into genus in B3300. 
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被成功分离。B3300 样品的高通量测序结果表明古

菌 Marine group II 为优势微生物，但本次分离培养

的对象为细菌，未分离出古菌。B3300 样品中变形

菌门虽然占主导地位，但其在属水平上的分布较为

分 散 ， 且 无 相 对 丰 度 较 高 的 微 生 物 。 此 外 ，

Oleibacter、原绿球藻属(Prochlorococcus)和不动杆

菌属(Acinetobacter)等微生物在部分高通量样品中

也被检测到，但并未被成功分离。 

3  讨论与结论 

通过对来自马里亚纳海沟挑战者深渊两个站

位不同深度水样的细菌分离培养，获得了丰富的深

海微生物菌种资源。在分离获得的 783 株细菌中，

主要为变形菌门，其中 γ-变形菌纲的细菌数量最多，

占总分离菌株的 67.8%，这与早前国内外深海微生

物相关的研究结果[22-24]较为一致。分离菌株中优势

微生物主要是假单胞菌属、交替假单胞菌属、亚硫

酸杆菌属或嗜冷杆菌属，这些微生物在海洋环境中

广泛存在[13]。不同深度样品中分离出来的同属或同

种的大量微生物菌株(如亚硫酸杆菌)，可用于从生

理生化和基因组水平上研究适应于不同深度高压

环境的微生物的特点。 

本次分离获得的交替假单胞菌属占总分离菌

株的 17.8%。研究表明，该属微生物菌株能够分泌

胞外多糖物质和适冷蛋白酶，可应用于食品、医药、

化工和能源等方面[25]。放线菌被广泛应用于抗生素

和生物活性物质的生产，生活在极端海洋环境中的

放线菌由于独特的代谢途径及产天然抗生素的能

力，成为次生代谢物的重要来源。如 Abdel-Mageed 

等从马里亚纳海沟 11 000 m 沉积物中分离出两株

产生 7 种新型化合物的放线菌[26]。虽然本次分离培

养只获得了 14 株放线菌，但分别属于土壤球菌属

(Agrococcus)、红球菌属(Rhodococcus)、微球菌属等

7 个属，这些多种类型的放线菌将进一步用于抗生

素等次生代谢产物生产潜力的研究。 

对水体的 16S rRNA 基因高通量测序结果表

明，两个站位浅层水样的微生物组成类似，其优势

微生物都是蓝细菌，属于原绿球藻属，相对丰度为

35%−40%。这可能是因为浅水层样品处于光合作用

带(0−200 m)[27]，蓝细菌可进行光合作用。另外，有

研究表明温度是影响海洋原绿球藻属生长的重要

因素[28]，浅水层的温度较深层高，因此更有利于原

绿球藻属的生长。原绿球藻属广泛分布于海洋当

中，其显著特点是极小的体积、独特的色素沉着及

能在寡营养环境中繁殖和定居[29]，可能是马里亚纳

海沟表层的主要碳输入来源。与早期研究一致，除

浅层样品外，其他深海样品中的优势微生物主要是

γ-变形菌纲，且相对丰度明显高于浅层样品。马里

亚纳海沟挑战者深渊深层样品中 γ-变形菌纲的交替

单胞菌属占主导。海沟的漏斗形地形使得深渊主要

碳源来自于沉降的颗粒有机物，而深海分离菌株的

基因组分析结果表明交替单胞菌适合于微好氧和

降解难利用有机物，这个特点使得交替单胞菌适于

附着在快速沉降的大颗粒上生长[30-31]。此外，静水

压力可能通过影响微生物对有机物的降解速率而

对微生物分布产生影响：表层微生物对有机碳的降

解速率随着压力的增加而降低，相对丰度降低；深

层微生物由于适应高压环境，成为优势微生物，相

对丰度增加[32]。Marietou 等的研究发现 α-变形杆菌

纲、γ-变形杆菌纲、放线菌纲等在压力增加时相对

丰度增加[33]。本研究中深层样品 γ-变形菌纲的相对

丰度明显高于浅层样品，这与 Marietou 等的研究结

果相符。先前报道中指出马里亚纳海沟 11 000 m 相

对丰度最高的是海洋螺菌目(Oceanospirillales)[34]，但

我 们 检 测 到 的 主 要 是 交 替 单 胞 菌 目

(Alteromonadales)，海洋螺菌目只占 5.7%。虽然这

两个采样点都是马里亚纳海沟 11 000 m 深处，但

从地理位置上看距离 10 km 左右，说明海沟深处

也不是均一的环境，其小生境可能存在很大差异，

这些差异将为挖掘更多新的微生物和基因资源提

供参考。 
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一些在海洋碳循环中扮演重要角色的微生物

在 16S rRNA 基因的高通量测序中被检测到，但并

未被成功分离。可能主要存在以下几种情况：(1) 奇 

古菌门(Thaumarchaeota)和硝基孢菌门在除了浅表

层(50 m)外的其他深度样品的高通量测序结果中都

被检测到，这些微生物在海洋氨氧化和硝酸化过程

中可能起关键作用[35-37]。然而，本研究中微生物的

分离是在 4 °C 培养 2 周条件下进行的，这么短时间

的培养不适合分离生长缓慢的微生物。另外，这些

自养微生物不适合于有机物含量丰富的培养基，因

此未能成功分离。为了获得这些自养微生物资源，

首先要根据其生理特点，通过长时间的液体传代培

养进行富集，并探索分离这些自养微生物的方法。

(2) Oleibacter 在 MTD11000 样品中的相对丰度达到

3.8%，但未能培养得到。该属中唯一被成功分离的

菌株 Oleibacter marinus DSM 24913 是从印度尼西

亚海水的原油富集物中获得的，且能够降解石油脂

族烃[38]。为了分离培养这些具有特殊营养需求的微

生物，应该根据其特点设计培养基，添加这些微生

物所需的特定底物。(3) SAR11 (clade I 和 II)在所有

样品的高通量测序结果中都被检测到，其在海洋中

广泛分布，是海洋中最丰富的异养海洋细菌种类[39]。

尽管其数量丰富且分布广泛，但目前已分离获得的

菌株数量十分有限，这可能是因为它们生长缓慢，

并适应于寡营养环境[40]。已有研究通过使用高通量

培养(high-throughput culturing，HTC)方法，原始海

水作为培养介质，成功分离了 SAR11 进化支相关的

微生物[41]。虽然本研究中培养基的营养物质浓度已

降低至常规培养基的 10%，但对于一些寡营养生长

的微生物而言，其营养物质浓度还是太高，因此在

以后的分离培养中应将营养物质稀释至更低的浓

度，并结合原位培养。(4) 广古菌门的 Marine group 

II 在海洋环境中广泛分布，本研究中所有样品的高

通量测序结果中都检测到此微生物，且相对丰度不

低。虽然宏基因组分析发现其在有机物的降解过程

中具有重要作用[42-43]，但目前尚未从海洋环境中成

功富集或分离到相关微生物。因此，这些微生物的

富集和培养需要确立专门的研究方向，摸索这类微

生物的生理生化特点，探索各种富集培养方案。 

海洋微生物为适应深海环境不断进化，从而产

生不同于陆生微生物的酶系统和新型代谢产物，因

此海洋具有丰富的酶基因资源，对海洋微生物特定

功能酶的挖掘是提高海洋资源利用率的关键。这些

海洋微生物及其酶资源可应用于工业生产、医药行

业及环境修复和治理等[44-45]。本文通过分离纯化获

得了丰富的细菌菌种资源，并通过 16S rRNA 基因

的高通量测序认识了我们分离的细菌资源在各个

深度生态系统中的分布以及未分离出的主要微生物

类型，这些结果将有利于加深对马里亚纳海沟微生

物的认识及对深海微生物基因资源的进一步挖掘。 
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