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摘   要：【背景】深海热液环境中存在大量 H2S 及含硫化合物，许多微生物与大型生物形成了

紧密的共生体系，例如硫氧化细菌，它们利用其独特的代谢体系协助宿主更好地适应极端环境，

但目前尚未对热液底栖生物共附生的硫氧化细菌进行培养鉴定和功能分析。【目的】了解深海热液生

物共附生硫氧化细菌的种群特征和功能特征，筛选出深海热液生物共附生微生物中的硫氧化细菌，分

析其多样性及硫氧化功能，探讨这类细菌与宿主生物的共生关系。【方法】采用 3 种含硫培养基(M1、

SPG、SOB)对热液区生物组织样品中的硫氧化细菌进行富集培养和分离纯化；利用 16S rRNA 基因序

列确定它们的分类地位并进行系统发育分析；采用碘量法对典型硫氧化细菌的硫氧化活性进行检测。

【结果】从热液底栖生物的鳃中分离得到 169 株硫氧化细菌，分属于变形杆菌门(Proteobacteria)和放

线菌门(Actinobacteria)，优势菌属为盐单胞菌属(Halomonas)，占比为 73%。硫氧化活性检测结果表明，

Thioclava nitratireducens M1-LQ-LJL-11、Qipengyuania vulgaris M1-TC-YB-4 和 Dietzia cercidiphylli 

M1-TC-01-YL-6 对硫化物的氧化率较高，分别达到了 70.4%、77.7%和 69.8%。【结论】通过培养的方

法从热液底栖生物中了解到可培养共附生硫氧化细菌主要以 γ-变形杆菌纲(Gammaproteobacteria)为

主，并且具有较高的硫氧化能力，可为宿主解毒热液环境中的 H2S 发挥重要作用。 

关键词：深海热液；共附生微生物；硫氧化细菌；多样性；硫氧化活性  
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Abstract: [Background] Microbes in deep-sea hydrothermal vents use the extensive H2S and sulfides 

in the environment to form a close symbiotic relationship with macrofauna. For example, 

sulfur-oxidizing bacteria use their unique metabolic system to help their hosts better adapt to the 

extreme conditions in hydrothermal vents. However, there is still no study on the identification and 

functional analysis of these symbionts of vent fauna. [Objective] To investigate the diversity and sulfur 

oxidation characteristics of culturable sulfur-oxidizing bacteria in hydrothermal benthos, and explore the 

symbiosis between sulfur-oxidizing bacteria and their animal hosts. [Methods] We used three culture 

media (M1, SPG, SOB) to isolate sulfur-oxidizing bacteria associated with hydrothermal benthos from 

different areas in the deep-sea hydrothermal vents. 16S rRNA gene sequences were used for 

phylogenetic analysis. The iodometric method was used to measure the sulfur oxidation activity. 

[Results] In the experiment, we obtained 169 strains of sulfur-oxidizing bacteria, which belong to 

Actinobacteria and Proteobacteria. Among them, the genus Halomonas was dominant, accounting for 

73%. Three isolates showed higher sulfur oxidation activities: Thioclava nitratireducens M1-LQ-LJL-11 

(70.4%), Qipengyuania vulgaris M1-TC-YB-4 (77.7%), and Dietzia cercidiphylli M1-TC-01-YL-6 

(69.8%). [Conclusion] The diversity of culturable sulfur-oxidizing bacteria in hydrothermal benthos was 

reported for the first time. It was found that Gammaproteobacteria was the dominant, which had high 

sulfur oxidation ability and could detoxificate H2S for their hosts in the hydrothermal fluids. 

Keywords: deep-sea hydrothermal; symbiotic microorganisms; sulfur-oxidizing bacteria; diversity; sulfur 
oxidation ability 

深海热液区是地球上最极端的环境之一，具

有高/低温、高压、高硫含量等环境特点，造就

了有别于浅海和陆地热液的特殊生态系统。热液

区的生物群落中遍布着数十种管状蠕虫、以甲壳

类动物为食的鱼类、依靠共附生微生物获取营养

的软体动物及一些虾和螃蟹等，具有很高的生物

多样性[1]。 

多种证据表明，海底热液生态系统呈现出明

显的大型生物与化学自养细菌、古菌等微生物共

生的特征，特别是这种大型的底栖生物会通过与

硫氧化细菌的共生以摄取营养[2]。已知一种无消

化系统的管状蠕虫(Riftiapachyptila)[3]获取养分

的唯一途径即是利用体内的硫氧化细菌，这些

硫氧化细菌利用火山口释放的硫化氢气体作为



 
李响等: 深海热液生物共附生可培养硫氧化细菌的多样性及硫氧化特性 439 

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

地热能源进行化能自养生长，将二氧化碳转化为

有机物，为热液群落中的共生生物提供食物来

源。对冲绳海槽伊平屋热液活动区热液伴溢蛤

(Calyptogena magnifica)的研究发现[4]，其鳃组织

内充满了共生的细菌，在显微镜下可观察到大量

的无机硫磺晶体，经证实这些共生细菌中存在着

硫氧化细菌，它们通过化能自养将热液环境中的

硫化氢等还原性物质氧化而产生能量，为宿主提

供营养。以上研究表明，硫氧化细菌在深海热液

生物的生长中扮演着重要角色，基本所有的热液

区无脊椎动物都需要通过与硫氧化细菌共生来

获得营养[5]，但热液环境中关于可培养硫氧化细

菌的报道较少，多数是从附近的沉积物中分离，

鈜徐 绣等 [6]从南大西洋深海热液硫化物及其附

近的沉积物中分离纯化硫氧化细菌，结果表明硫

氧化细菌多样性丰富且不同站位存在差异，主要

隶属于 Alphaproteobacteria、Gammaproteobacteria

和 Actinobacteria。杜瑞等[7]从冲绳海槽热液区

沉 积 物 中 分 离 的 硫 氧 化 细 菌 ， 主 要 隶 属 于

Actinobacteria、Firmicutes 和 Proteobacteria。目

前还未见从深海热液生物中分离获得可培养共

附生硫氧化细菌的报道，而开展这类细菌多样

性和相关的能量代谢的研究对理解深海热液生

态系统的维持具有重要的科学意义。 

2019 年 4 月，我国大洋科考第 52 航次在

旂龙 和天成 2 个活动热液区观测到大量底栖生

物 ， 通 过 海 龙 三 号 遥 控 无 人 潜 水 器 (remote 

operated vehicles，ROV)采集到深海贻贝、芋螺、

巨佩托螺和鳞脚螺等生物样本。本研究首次对

这些生物样本鳃中的硫氧化细菌进行富集与分

离，并对可培养共附生硫氧化细菌多样性进行

分析，对不同属硫氧化细菌的硫氧化能力进行

检测，探讨其在热液生物对极端环境硫化物解

毒过程中发挥的作用及可能参与的代谢类型。 

1  材料与方法 

1.1  材料 
1.1.1  样品的采集 

研究所用样品为 2019 年 3 月−5 月大洋科考

第 52 旂航次采集的西南印度洋中脊龙 和天成   

2 个热液区的生物样品，经鉴定分别为深海贻贝

(Bathymodiolus platifrons)、芋螺(Phymorhynchus sp. 

Tiancheng)、巨佩托螺(Gigantopelta aegis)和鳞

脚螺(Chrysomallon squamiferum)。取 1 g 采集

样品生物的鳃组织用无菌海水振荡清洗 3 遍，去

掉非紧密附生的微生物研磨成匀浆，用 10 mL 含

30%甘油的海水重悬后置于−80 °C 冰箱保存，

待航次结束后带回实验室进行富集培养。样品

信息见表 1。 

1.1.2  培养基 

M1[6] (g/L)：氯化钠 25.00，酚红 0.30，二

水合氯化钙 0.42，七水合硫酸镁 1.50，硫酸铵

1.00，微量元素(DSM141) 10.00 mL，pH 调至

7.0，1×105 Pa 灭菌 30 min，加入过滤除菌的终 

 

表 1  热液区生物样品采集信息 
Table 1  Sampling information of organisms collected in hydrothermal area 

Sample 

No. 

Sample type Depth (m) Longtitude (E, °) Latitude (S, °) Area of hydrothermal 

vent 

LQ-YB Bathymodiolus platifrons 2 792 49.650 26 37.784 04 Longqi  

TC-YB Bathymodiolus platifrons 2 756 63.923 10 27.850 81 Tiancheng 

TC-01-YL Phymorhynchus sp. Tiancheng 2 756 63.923 10 27.850 81 Tiancheng 

LQ-JPL Gigantopelta aegis 2 768 49.650 00 37.783 06 Longqi 

LQ-LJL Chrysomallon squamiferum 2 768 49.650 00 37.783 06 Longqi 

TC-LJL Chrysomallon squamiferum 2 762 63.923 15 27.850 78 Tiancheng 
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浓度为 15 μg/L 的 VB12 溶液，五水合硫代硫酸

钠 5.00，磷酸氢二钾 0.50，最后调节 pH 值至

7.0；SPG[7] (g/L)：酚红 0.003，1,4-哌嗪二乙磺

酸 6.500，氯化钠 25.000，七水合硫酸镁 2.700，

氯化钾 0.500，氯化铵 0.250，五水合硫代硫酸

钠 2.480，二水合氯化钙 0.140，六水合氯化镁

4.300，磷酸氢二钾 0.140，六水合硫酸亚铁铵

0.002，微量元素(DSM141) 1 mL，维生素溶液

10 mL；pH 值调至 7.6，1×105 Pa 灭菌 30 min；

SOB[7] (g/L)：酚红 0.004，微量元素 1 mL，碳

酸氢钠 1.680，氯化钾 0.700，磷酸氢二钾 0.500，

五水合硫代硫酸钠 4.960，七水合硫酸镁 1.500，

二水合氯化钙 0.400，氯化铵 0.267 5，VB12 溶

液 1 mL，单质硫 0.640，海水 1 L，pH 值调至

7.6，1×105 Pa 灭菌 30 min。 

1.2  硫氧化细菌的富集和筛选[6-7] 
1.2.1  硫氧化细菌的富集 

取 2 mL 样品分别加入 50 mL M1、SPG、

SOB 培养基中，于 100 mL 锥形瓶中 180 r/min、

25 °C 进行避光好氧富集，当培养基颜色发生变

化后，将 1 mL 的培养液转至新的培养基中，连

续富集 3 次。 

1.2.2  硫氧化细菌的分离、纯化与保藏 

根据培养基的颜色变化，30 d 后将第 3 次

转接的菌液做梯度稀释，稀释倍数为 10−2、10−3

和 10−4，吸取 100 μL 菌液涂布到相应的平板培

养基上，每个梯度 2 个平行，25 °C 培养；待菌

落长出后，用牙签挑取形态、颜色有差异的单

菌落，划线分离纯化 3 次得到纯菌，经相应液

体培养基培养后，用 30%甘油保种液进行保种

并置于−80 °C 低温保藏。 

1.3  细菌 16S rRNA 基因序列测定与系统

发育分析 
分离得到的菌株交由擎科生物(青岛)公司

进行 16S rRNA 基因序列测定，测序结果经剪

接得到有效长度约 1 500 bp 的基因序列，经

EzBioCloud 数据库进行比对，模式菌株和目的

菌株的 16S rRNA 基因序列采用 MEGA 6.0 构建

系统发育树，方法参照文献[6]。 

1.4  细菌硫氧化能力的初步检测 
将鉴定出来的代表菌株接种到 SOB 培养基

中，选择在含硫培养基中长势较好的不同属的

代表菌株，包括 Dietzia cercidiphylli M1-TC-01- 

YL-6、Thioclava nitratireducens M1-LQ-LJL-11、

Qipengyuania vulgaris M1-TC-YB-4、Halomonas 

axialensis SPG-TC-01-YL-7、Salipiger bermudensis 

SOB-TC-01-YL-5 、 Alteromonas abrolhosensis 

SOB-LQ-YB-5 和 Acinetobacter venetianus M1- 

TC-01-YL-12，大肠杆菌作为阴性对照，同时设

置空白对照，每组 3 个平行，25 °C 条件下进行

培养。通过检测硫代硫酸钠的氧化情况和菌株

培养过程中的 pH 值变化来初步评估菌株的硫

氧化能力，检测周期为 2 d。由于菌株氧化途径

的差异会使培养基的 pH 产生不同变化，若培

养基颜色变红为产碱硫氧化细菌，氧化过程中

产生中间代谢产物使 pH 升高；若培养基颜色

变黄为产酸硫氧化细菌，氧化过程中将底物氧

化生成硫酸盐使 pH 下降。硫代硫酸钠浓度采

用碘量法进行检测[8]，硫氧化能力以硫氧化率

来表示，计算公式为：硫氧化率=(初始硫代硫

酸钠浓度−剩余硫代硫酸钠浓度)/初始硫代硫酸

钠浓度100%。 

2  结果与分析 

2.1  菌株的分离与鉴定 
通过 3 种含硫培养基(M1、SPG、SOB)的

富集和筛选，从 2 个热液区站点的 6 个生物样

品中分离得到 169 株硫氧化细菌。 

经过测序和 EzBioCloud 数据库的比对，

169 株硫氧化细菌属于 2 个门 7 个属，2 个门分
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别 为 放 线 菌 门 (Actinobacteria) 和 变 形 菌 门

(Proteobacteria)，其中变形菌门(Proteobacteria)

为优势菌门，占所有菌株的 97%，变形菌门中

的 γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria)是优势菌

纲，占 84%。7 个属包括迪茨氏菌属(Dietzia)、

袁 其 鹏 属 (Qipengyuania) 、 粘 液 盐 懒 惰 菌 属

(Salipiger)、硫克拉瓦属(Thioclava)、不动杆菌

属(Acinetobacter)、盐单胞菌属(Halomonas)和交

替单胞菌属(Alteromonas)，可培养的细菌中占比

最多的是盐单胞菌属(Halomonas)，占 75%。所

有菌株经 16S rRNA 基因序列比对，确定不同

菌株有 33 株，其中来自 旂龙 18 株、天成 15 株，

细菌的 16S rRNA 基因比对结果见表 2。 

2.2  系统发育树的构建 

将鉴定出的 33 株不同硫氧化细菌和模式菌

株的 16S rRNA 基因序列用 MEGA 6.0 构建系统

发育树(图 1)，方法参照文献[6]，从系统发育树

中可以看到这 33 株不同的硫氧化细菌主要属于

γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria)，其中盐单

胞菌属 (Halomonas)是主要的属且亲缘关系较

近，次优势的属是交替单胞菌属(Alteromonas)。

然而 α-变形菌纲(Alphaproteobacteria)中的属多

样性较高，包括袁其鹏属(Qipengyuania)、粘液

盐懒惰菌属(Salipiger)、硫克拉瓦属(Thioclava)

和红杆菌科(Rhodobacteraceae)的细菌；而属于

放线菌门(Actinobacteria)的 5 株可培养硫氧化

细菌都属于迪茨氏菌属(Dietzia)。 

2.3  硫氧化细菌多样性的分析 
2.3.1  不同样品中获得的硫氧化细菌多样性的

比较 

从 6 个样品 TC-01-YL、TC-LJL、TC-YB、

LQ-JPL、LQ-LJL 和 LQ-YB 中分别获得 30、

25、26、32、22 和 34 株菌株(表 3)。经过统计，

Halomonas 在 6 个样品中的分离率均为第一，

分别占比为 72%、74%、76%、81%、85%和 62%。

统计同一站点不同样品中获得菌株种水平的差

异。结果显示，在天成站点中(图 2)，不同生物

样品中相同种的硫氧化细菌共有 2 种，属于

Salipiger；鳞脚螺中特有的种有 1 种，属于

Salipiger ， 芋 螺 中 特 有 的 种 有 4 种 ， 属 于

Halomonas、Dietzia 和 Thioclava，贻贝中特有

的种有 2 种，属于 Dietzia 和 Qipengyuania；龙

旂站点中(图 3)，不同生物样品中相同种的硫氧

化细菌共有 3 种，属于 Halomonas，贻贝中特有

的种有 1 种，属于 Alteromonas；鳞脚螺中特有

的种有 2 种，属于 Dietzia 和 Thioclava；巨佩螺

中特有的种有 2 种，属于 Dietzia 和 Halomonas。 

2.3.2  不同站点生物样品分离的硫氧化细菌聚类

分析 

以每个样品获得的不同种的硫氧化细菌为

聚类指标，使用 Origin 8.0 对热液区的 6 个样品

进行系统聚类分析，聚类树状图如图 4 所示。从

聚类分析结果中可以看出，TC-LJL 和 TC-01-YL

及 LQ-JPL 和 LQ-LJL 的物种分别聚为一类，而

LQ-YB 和 TC-YB 各自聚为一类。这说明可培

养硫氧化细菌种类和采样站位相关，尽管龙旂

和天成都采集到鳞脚螺这一物种，但从 2 个样

品中筛选获得的硫氧化细菌却与相同站位的其

他物种聚为一类。作为深海热液贻贝来说，由

于其鳃体占整个组织的 2/3，所以其中的可培养

硫氧化细菌不同于其他种类，但来源于 2 个站点

深海热液贻贝的硫氧化细菌也未聚在一起。 

2.3.3  不同培养基获取的硫氧化细菌多样性比较 

将 6 个样品按照硫底物浓度的不同将培养

基分为 M1、SPG 和 SOB，M1 培养基硫底物浓

度为 5 g/L 硫代硫酸钠；SPG 培养基硫底物浓

度为 2.48 g/L 硫代硫酸钠；SOB 培养基硫底物

浓度为 4.96 g/L 硫代硫酸钠和 0.64 g/L 的硫粉，

3 种培养基共获得 33 种不同的硫氧化细菌，获

得菌株数量及种类占比如图 5 所示，在 M1 中， 
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表 2  热液底栖生物鳃中可培养硫氧化细菌的 16S rRNA 基因信息 
Table 2  16S rRNA gene information of culturable sulfur oxidizing bacteria isolated from the hydrothermal 
benthic organisms gill 

站点 

Sites 

菌株 

Strains 

登录号 

Accession No. 

相似菌株 

Closest strains in GenBank 

相似度 

Similarity (%) 

LQ SOB-LQ-YB-1 MZ292945 Alteromonas abrolhosensis PEL67E 99.85 

 SOB-LQ-YB-3 MZ292946 Alteromonas abrolhosensis PEL67E 100.00 

 SOB-LQ-YB-5 MZ292937 Alteromonas abrolhosensis PEL67E 98.52 

 SPG-LQ-YB-6 MZ292960 Alteromonas abrolhosensis PEL67E 99.36 

 SPG-LQ-YB-1 MZ292938 Alteromonas abrolhosensis PEL67E 99.51 

 SOB-LQ-YB-10 MZ292939 Alteromonas abrolhosensis PEL67E 99.64 

 M1-LQ-YB-11 MZ292950 Halomonas axialensis Althf1 100.00 

 M1-LQ-YB-8 MZ292947 Halomonas meridiana DSM 5425 99.93 

 SPG-LQ-LJL-6 MZ292957 Halomonas axialensis Althf1 99.51 

 M1-LQ-LJL-3 MZ292962 Dietzia cercidiphylli YIM 65002 99.22 

 M1-LQ-JPL-11 MZ292942 Dietzia lutea YIM 80766 98.85 

 M1-LQ-JPL-13 MZ292963 Halomonas axialensis Althf1 99.44 

 SOB-LQ-JPL-9 MZ292936 Halomonas axialensis Althf1 98.95 

 M1-LQ-JPL-1 MZ292948 Salipiger bermudensis HTCC 2601 99.26 

 M1-LQ-JPL-3 MZ292949 Halomonas meridiana DSM 5425 99.78 

 SOB-LQ-JPL-2 MZ292935 Halomonas meridiana DSM 30161 99.93 

 M1-LQ-LJL-2 MZ571942 Halomonas meridiana DSM 5425 99.93 

 M1-LQ-LJL-11 MZ642312 Thioclava nitratireducens 25B10_4 99.27 

TC SOB-TC-01-YL-5 MZ292964 Salipiger bermudensis HTCC 2601 98.32 

 M1-TC-01-YL-10 MZ292958 Halomonas meridiana DSM 5425 98.74 

 M1-TC-01-YL-11 MZ292959 Halomonas axialensis Althf1 98.88 

 SPG-TC-01-YL-7 MZ292940 Halomonas axialensis Althf1 99.58 

 M1-TC-01-YL-4-1 MZ292941 Halomonas axialensis Althf1 98.33 

 M1-TC-01-YL-7 MZ292951 Halomonas meridiana DSM 30161 99.85 

 SOB-TC-01-YL-8 MZ292956 Halomonas meridiana DSM 5425 99.85 

 M1-TC-01-YL-6 MZ292955 Dietzia cercidiphylli YIM 65002 100.00 

 M1-TC-YB-2 MZ292954 Dietzia maris DSM 43672 100.00 

 M1-TC-YB-4 MZ292953 Qipengyuania vulgaris 0222-10 99.92 

 M1-TC-YB-10 MZ292952 Dietzia maris DSM 43672 98.92 

 SOB-TC-YB-3 MZ292943 Salipiger bermudensis HTCC 2601 99.45 

 SOB-TC-LJL-5 MZ292944 Salipiger pacificus DSM 26894 99.70 

 M1-TC-LJL-8 MZ292961 Halomonas axialensis Althf1 98.96 

 M1-TC-01-YL-12 MZ642310 Acinetobacter venetianus RAG-1 99.24 
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图 1  可培养硫氧化细菌的系统发育树   括号中的序号代表菌株的序列登录号；分支点数字代表亲缘

关系的置信度；标尺长度代表遗传距离 

Figure 1  The phylogenetic tree of culturable sulfur oxidizing bacteria. The contents in parentheses are 
accession numbers of the strain; Branch point number represents the confidence level of kinship; Scale length 
represents genetic distance. 
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表 3  不同样品中分离的硫氧化细菌的数量和种类 
Table 3  Number and species of sulfur-oxidizing 
bacteria isolated from different samples 

样品 Samples 数量 Numbers 属 Genera 

TC-01-YL 30 Dietzia (1) 

Halomonas (22) 

Salipiger (5)  

Thioclava (1) 

Acinetobacter (1) 

TC-LJL 25 Halomonas (18) 

Salipiger (7) 

TC-YB 26 Dietzia (2) 

Qipengyuania (1) 

Halomonas (20) 

Salipiger (3) 

LQ-JPL 32 Dietzia (1) 

Halomonas (26) 

Salipiger (5) 

LQ-LJL 22 Dietzia (1) 

Halomonas (18) 

Salipiger (2) 

Thioclava (1) 

LQ-YB 34 Alteromonas (11) 

Halomonas (21) 

Salipiger (2) 

 

 
 

图 2  天成站点不同生物样品分离硫氧化细菌的

种数量 
Figure 2  Species number of sulfur-oxidizing 
bacteria isolated from different samples in the 
Tiancheng hydrothermal area. 

 
 
图 3  龙旂站点不同生物样品分离硫氧化细菌的

种数量 
Figure 3  Species number of sulfur-oxidizing 
bacteria isolated from different samples in the 
Longqi hydrothermal area. 

 

 
 
图 4  不同站点样品硫氧化细菌物种聚类分析 
Figure 4  Clustering analysis of sample species 
from different sites. 

 
获得 10 种菌株，属于 Dietzia、Qipengyuania、

Halomonas、Salipiger、Thioclava 和 Acinetobacter 

6 个属；在 SPG 中，获得 3 种菌株，属于

Alteromonas 和 Halomonas 2 个属；在 SOB 中， 
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图 5  不同培养基(M1、SPG、SOB)分离硫氧化

细菌的种类及数量 
Figure 5  The genera and quantities of sulfur- 
oxidizing bacteria isolated from different media 
(M1, SPG, SOB). 
 

获得 6 种菌株，属于 Halomonas、Salipiger 和

Halomonas 3 个属。在 3 种培养基中细菌占比最多

的是 Halomonas，占所有菌株的 22%，占比最少

的是 Qipengyuania 和 Acinetobacter，占所有菌株

的 0.6%，从数量和多样性结果来看，利用 M1 培

养基筛选出来的细菌数量和属多样性是最高的。 

2.4  硫氧化活性的检测 

硫氧化活性检测采用的代表菌株为：非硫

氧化细菌大肠杆菌(Escherichia coli)；硫氧化

细菌 Salipiger bermudensis SOB-TC-01-YL-5、

Alteromonas abrolhosensis SOB-LQ-YB-5、Dietzia 

cercidiphylli M1-TC-01-YL-6、Qipengyuania 

vulgaris M1-TC-YB-4、Halomonas axialensis 

SPG-TC-01-YL-7、Thioclava nitratireducens 

M1-LQ-LJL-11 和 Acinetobacter venetianus 

M1-TC-01-YL-12，SOB 培养基作为空白对

照。对以上硫氧化细菌在培养过程中培养液

pH 的 变化进行检测发现，菌株 Alteromonas 

abrolhosensis SOB-LQ-YB-5 和 Acinetobacter 

venetianus M1-TC-01-YL-12 在培养过程中的 pH

值无明显变化；剩余硫氧化细菌在培养过程中的

pH 值呈现下降趋势，其中 Salipiger bermudensis 

SOB-TC-01-YL-5 终点 pH 值从最初的 8.32 下降

到 6.27，Thioclava nitratireducens M1-LQ-LJL-11

下降到 4.50，Halomonas axialensis SPG-TC-01- 

YL-7 下降到 5.12，Dietzia cercidiphylli M1-TC- 

01-YL-6 下降到 4.36，降低程度最大(图 6)。通

过对以上 7 株菌培养过程中菌液硫代硫酸钠浓度

的检测发现(图 7)，它们在培养过程中对硫代硫 

 

 
 

图 6  不同硫氧化细菌在培养过程中的 pH 值的

变化 
Figure 6  Changes in pH values of different 
sulfur-oxidizing strains during culture. 

 

 
 

图 7  不同硫氧化细菌在培养过程中硫氧化率的

变化趋势 
Figure 7  Changes in sulfur oxidation rate of 
different sulfur-oxidizing strains during culture. 
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酸钠的氧化程度不同，氧化率为 7%–80%，其中

硫氧化细菌 Qipengyuania vulgaris M1-TC-YB-4

对硫代硫酸钠的氧化率接近 80%，而对照组大

肠杆菌 E. coli 的硫代硫酸钠浓度基本无变化。

研究发现，硫氧化性较好的几株菌均为产酸硫

氧化细菌，随着 pH 值的逐渐降低，对硫代硫

酸钠的氧化率也越来越高。 

3  讨论与结论 

本文以中国大洋科考第 52 航次获得的热

液区生物样品为实验对象，分离得到可培养硫

氧化细菌 169 株，分别属于 Proteobacteria 和

Actinobacteria，其中优势门为 Proteobacteria，

占所有菌株的 97%，其中 Gammaproteobacteria

是优势纲，占 84%，可培养的细菌中占比最多的

属是 Halomonas，占所有菌株的 75%，本研究结

果与徐鈜绣等[6]的研究结果较为相近，他们以大洋

科考第 22 航次中获得的沉积物为对象，研究了南

大西洋热液区可培养硫氧化细菌的多样性，获得

48 株硫氧化细菌，分别属于 Alphaproteobacteria、

Gammaproteobacteria 和 Actinobacteria，优势菌

属为 Thalassospira、Martelell 和 Microbacterium，

杜瑞等[7]从冲绳海槽热液区样品中分离得到85 株

硫氧化细菌，分别属于 Firmicutes、Actinobacteria

和 Proteobacteria，优势属为 Hydrogenovibrio、

Labrenzia、Thalassospira 和 Marinobacter。本

研究结果显示，可培养硫氧化细菌的优势属为

Halomonas，这种在属水平上的差异，猜测可能

是由于热液区站点、样品和培养方法不同造成

的。对于热液底栖生物共附生硫氧化细菌的分离

鉴定工作还未见报道，前人都是通过基因分析的

方法证实热液生物中含有大量硫氧化细菌。

Zbinden 等[8]分析了热液盲虾虾鳃附生菌 16S rRNA

基因多样性，结果表明虾鳃附生菌中的主要类群属

于 Epsilonproteobacteria 和 Gammaproteobacteria，

多数为不可培养菌株。侯佳林 [9]基于宏基因组

的 组 装 方 法 从 深 海 热 液 烟 囱 体 中 构 建 了

Epsilonproteobacteria 和 Thermotogae EM3 的高

质量基因组，分析显示 Epsilonproteobacteria 具

有化能自养的能力，可以将还原性硫和氢气转化

为自身所需要的营养物质。我们的实验结果发

现，优势硫氧化细菌为 Gammaproteobacteria，

并未培养出 Epsilonproteobacteria 的细菌，这主

要是因为 Epsilonproteobacteria 的细菌多为难

培养细菌。 

对不同样品中分离得到的硫氧化细菌进行

为期 10 d 的硫氧化能力的检测实验，结果发现   

3 株菌有明显的硫氧化能力，分别为 Thioclava 

nitratireducens M1-LQ-LJL-11 、 Qipengyuania 

vulgaris M1-TC-YB-4 和 Dietzia cercidiphylli 

M1-TC-01-YL-6，对硫化物的氧化率分别达到

了 70.4%、77.7%和 69.8%。3 株菌中 Qipengyuania

的硫氧化能力最高，Qipengyuania[10]是 2015 年

首次发现的一个新属，分离自青藏高原羌塘盆

地，在赤杆菌科中的种类较少，近年来在海洋

环境中也曾发现 [11]。在此前尚未见国内外关

于 Qipengyuania 对硫氧化能力的实验研究，

Gao 等 [12]通过全基因组测序分析其具有与硫

酸盐代谢相关的基因，但无实验论证。本研究

首次通过可培养的方法发现了 Qipengyuania 具

有较强的硫氧化性，并通过碘量法研究表明其

对硫代硫酸钠的氧化率接近 80%。Thioclava

有报道[13]具有硫氧化功能，可以以硫代硫酸盐

为能量源自养生长或以有机酸和糖为能量异

养生长。 杜瑞等 [7]从 冲绳海槽 热液中分 离出

Thioclava indica SOB107，通过碘量法研究发

现，该菌株可以完全氧化硫代硫酸钠，本研究

也发现生物共附生细菌中的 Thioclava 细菌具有

较高的硫氧化能力。值得注意的是，本研究发

现 Dietzia 的放线菌对硫代硫酸盐的氧化率也接
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近 70%，此前尚无研究发现 Dietzia 具有硫氧化

能力。蔡波波[14]从印度洋深海热液区沉积物中

分离到一株砷抗性菌 Dietzia maris AS-13-3，研

究发现该菌具有在烷烃诱导下产生物表面活性

物质的能力；谢燕荣[15]从东太平洋热液烟囱中

分离到了一株 Dietzia，研究证明其具有重金属

抗性；Rahman 等[16]从深海中分离到 Dietzia 的

细菌，研究发现其可以产生生物表面活性剂，

同时具有降解石油和烷烃的能力；而本研究首

次发现 Dietzia 具有较好的硫氧化能力。这些研

究结果说明这类细菌具有多种生态学功能以适

应极端或胁迫环境。 

深海热液环境中大量的硫氧化细菌与海洋

生物的共生具有密不可分的关系，Goffredi[17]

通过对热液环境中化能合成菌与无脊椎动物之

间共生关系的研究发现，共生微生物自养代谢

的能量来源于对环境中无机硫的氧化过程，细

菌和无脊椎动物的共生关系促进了水生和陆生

环境的生物多样性和高生产力。Cavanaugh 等[3]

通过对深海热液底栖生物的研究发现，这些群

落食物链的主要或唯一能量来源是通过细菌的

化能自养氧化从喷口排放的硫化氢获取能量。

Nakagawa 等[18]从日本冲绳县附近的热液沉积物

中分离到一株硫氧化细菌 Sulfurovum sp. strain 

NBC37-1，发现其不仅能将热液环境中的盐离

子和气体作为合成其生长所需的电子受体和供

体，还能够转移环境中毒性较强的重金属(砷酸

盐、镉、铜等)，据此他们认为该菌在热液沉积

环境中大量存在，对底栖生物适应极端环境具有

一定的解毒作用。Zbinden 等[8]在大西洋无眼裂

缝虾 (Rimicaris exooculata)的鳃中发现了丰富

的微生物群落，通过扫描电镜观察以及对功能

基因如甲烷氧化酶基因 pmoA 和硫氧化酶(Aps)

基因的分析表明，铁氧化、硫氧化和甲烷氧化这

三类代谢均存在于盲虾虾鳃中并由相关微生物

参与。Akerman 等[19]通过对热液喷口流体中硫氧

化细菌 Epsilonproteobacteria 的研究发现，它们

以单质硫和硫化物的氧化作为主要的化能合成

作用，为更高等的生物提供能量来源。本实验从

深海热液底栖生物鳃组织样品中获得了大量的

硫氧化细菌，也说明这些大型生物与硫氧化细菌

通过硫的代谢作用形成了紧密的共生体系。 

本研究对热液区底栖生物样品中的硫氧化

细菌进行分离鉴定，结果发现这些可培养硫氧

化细菌主要以变形菌门的 Gammaproteobacteria

为主，其中 Thioclava、Qipengyuania 和 Dietzia

这 3 个属的细菌具有较高的硫氧化能力，该研

究加深了人们对深海热液生物共附生硫氧化细

菌的了解和认识，为进一步研究深海热液共生

菌群的功能及其对宿主在极端环境中的解毒作

用奠定基础。 
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