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摘要：中国南海与作为海洋生物多样性中心的印太珊瑚大三角区具有一定的环境与生物连通性，其生境多样，为各种生物类群

提供了有利的热带和亚热带海洋环境栖息地，具有极其丰富的生物多样性，是中国海洋生物多样性热点地区，也是重要的海洋

生物多样性资源宝库。 海洋细菌在生态系统循环中发挥重要作用，通过对南海海洋深层水细菌的探测，可以更加清晰地了解西

太平洋和印太交汇区的生物多样性。 研究基于参加开放项目获得的南海的深海站点水样，采用高通量测序进行了 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基

因序列测序，分析了南海深海海水细菌群落多样性、菌群构成和多样性特征。 该站点南海海洋深层水测定的细菌分属于 １５ 门、

２０ 纲、２４ 目、８６ 科、１４０ 属、１５０ 种，表明该区海洋深层水细菌群落丰富。 测得优势菌属包括类芽胞杆菌属（Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）、芽孢

杆菌属 （ Ｂａｃｉｌｌｕｓ）、 海 旋 菌 属 （ Ｔｈａｌａｓｓｏｓｐｉｒａ）、 噬 甲 基 菌 属 （Ｍｅｔｈｙｌｏｐｈａｇａ）、 拟 杆 菌 属 （ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ ）、 纤 细 芽 胞 杆 菌 属

（Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ）、海洋芽胞杆菌属（Ｏｃｅａｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ）、海源菌属（ Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ）、嗜油菌属（Ｏｌｅｉｐｈｉｌｕｓ）、食碱菌属（Ａｌｃａｎｉｖｏｒａｘ），这些

属的细菌在生物材料或药物、生物燃料、水处理、降解石油烃等方面均有开发利用的潜力。 属内的解淀粉芽孢杆菌（Ｌｅｎｔｉｂａｃｉｌｌｕｓ
ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ）、施氏假单胞菌（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｓｔｕｔｚｅｒｉ）、柴油食烷菌（Ａｌｃａｎｉｖｏｒａｘ ｄｉｅｓｅｌｏｌｅｉ）、三浦半岛盐乳杆菌（Ｈａｌｏｌａｃｔｉｂａｃｉｌｌｕｓ

ｍｉｕｒｅｎｓｉｓ）、海迪茨氏菌（Ｄｉｅｔｚｉａ ｍａｒｉｓ）可以具体鉴定到种，这些深海细菌目前已在产抗生素、生物防治、石油降解、反硝化等方面

被开发利用。 基于高通量测序显示出采样点南海海洋深层水细菌具有独特菌群特征和多样性，有其极为丰富的生物学开发利

用价值。
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ｈａｒｎｅｓｓｉｎｇ ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｐｒｅｓｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｓｅａ ｆｏｒ ｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ． Ｔｈｒｏｕｇｈ ｔｈｅ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ， ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｈａｖｅ ｕｎｖｅｉｌｅｄ ｔｈｅ ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｆｌｏｒａ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｄｅｅｐ⁃ｗａｔｅｒ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｓｅａ， ｈｉｇｈｌｉｇｈｔｉｎｇ ｔｈｅｉｒ ｉｍｍｅｎｓｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｆｏｒ
ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｅｘｐｌｏｉｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ． Ｔｈｅｓｅ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｎｏｔ ｏｎｌｙ ｅｎｒｉｃｈ ｏｕｒ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｏｆ ｍａｒｉｎｅ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｉｓ ｒｅｇｉｏｎ
ｂｕｔ ａｌｓｏ ｐａｖｅ ｔｈｅ ｗａｙ ｆｏｒ ｔｈｅ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ ｏｆ ｎｏｖｅｌ ｂｉｏａｃｔｉｖｅ ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ， ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｎｏｖａｔｉｏｎｓ， ａｎｄ ｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅ
ｓｏｌｕｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ａｄｄｒｅｓｓｉｎｇ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｃｈａｌｌｅｎｇｅｓ． Ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｓｅａ ｓｅｒｖｅｓ ａｓ ａ ｔｅｓｔａｍｅｎｔ ｔｏ ｔｈｅ
ｉｎｖａｌｕａｂｌｅ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｔｈａｔ ｃａｎ ｂｅ ｇａｉｎｅｄ ｆｒｏｍ ｓｔｕｄｙｉｎｇ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｏｕｒ ｏｃｅａｎｓ ａｎｄ ｕｎｄｅｒｓｃｏｒｅｓ ｔｈｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ
ｏｆ ｐｒｅｓｅｒｖｉｎｇ ｔｈｅｓｅ ｕｎｉｑｕｅ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ ｆｏｒ ｆｕｔｕｒｅ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｔｈｅ Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｓｅａ； ｄｅｅｐ ｓｅａ ｗａｔｅｒ； １６Ｓ ｒＲＮＡ； ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

地球表面面积约 ７０％以上属于海洋，占据整个生物圈体积的 ９０％，蕴藏着丰富的细菌资源［１—２］。 海洋生

境横向可分为远洋区和近岸海区，纵向而言，海洋生境中上部的 １００—２００ ｍ 海水所对应的透光层被称为光合

作用带，光合作用带的以下区域依次为中层带、深层带、深渊带、超深渊带和深海沟［１］，并且，海洋生境还包括

海雪、海冰、所有类型的固体表面以及活的生物体等，而这些生命环境，无一例外的都是某些海洋细菌的生存

环境［３］。 海洋深层水（Ｄｅｅｐ ｓｅａ ｗａｔｅｒ（ＤＳＷ）或 Ｄｅｅｐ ｏｃｅａｎ ｗａｔｅｒ（ＤＯＷ））为海洋生境中海面约 ２００ ｍ 以下的

海水，海洋植物无光合作用［４］，海洋深层水水层的微生物多样性报道较少。
海洋微生物总体数量庞大，种类繁多，截至 ２０１３ 年，来自 ８１ 个纲的 １２８２２ 种原核生物已被描述［５］，海洋

细菌是海洋微生物中极其重要的组成部分，其中变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）是细菌域中最大的类群之一，被进

一 步 分 类 为 α⁃变 形 菌 纲 （ Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 β⁃变 形 菌 纲 （ Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 γ⁃变 形 菌 纲

（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、δ⁃变形菌纲（Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和 ε⁃变形菌纲（Ｅｐｓｉｌｏｎｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），对于海洋浮游

细菌，α⁃变形菌纲和 γ⁃变形菌纲尤为重要，其中海水中易于培养的细菌多在 γ⁃变形菌纲，而依据不依赖培养

的分子生物学研究发现 α⁃变形菌纲则是海水中的最大优势细菌。 尽管近年的研究发现了 α⁃变形菌纲在种类

和数量上的优势，然而一些常见并且已发现重要功能的种属（如假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、弧菌属（Ｖｉｂｒｉｏ）、
沙门氏菌属（Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ）及埃希氏菌属（Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ），等）都在 γ⁃变形菌纲中［６］。

南海是中国面积最大的海域，地处热带⁃亚热带地区，为西太平洋边缘海。 南海海域面积为 ３５６ 万平方公
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里，是我国唯一接近赤道的热带海区，海洋资源最为丰富，周围有多种生态系统分区如陆架、陆坡、岛礁、深海

平原、海山、冷泉等多种生境，蕴含着非常丰富的细菌资源，是研究海洋细菌多样性的理想区域之一。 前期研

究中，开展不同降压过程对南海深海海水中可培养细菌群落组成的影响研究表明，深度 ６００１ ｍ 的海洋深层水

样在不同降压处理过程下细菌的丰度变化和群落组成不同［６］，其他对南海细菌的多样性研究主要集中在沉

积物中［７—１３］，对表层海水中细菌的多样性也有报道［１４—１５］，但南海海洋深层水的微生物研究资料较少，有待进

一步丰富。 本文基于 ４００ ｍ 的海洋深层水样品开展微生物生态多样性研究，研究旨在丰富南海深海细菌的生

态多样性数据，为深层海水中微生物资源在生物学方面开发利用提供数据支持。

１　 材料与方法

１．１　 海水样品采集与细菌收集及采样地区域概况

海洋深层水样品依据中华人民共和国国家标准 ＧＢ１７３７８．３—２００７，于 ２０２２ 年 ７ 月在南海深海海域内选

取了 １ 个采样点（１１２°３５′３９．６″Ｅ，１６°４７′５．３″Ｎ），采用水下高压泵法取样封存了 ４００ ｍ 处的深层海水，封存后

立即运往实验室供实验分析用，海上运输回实验室期间采用 ４℃冷藏，陆地运输为冷链运输。 采样点总水深

为 １０５０ ｍ。
１．２　 研究区域概况、海水样品采集与细菌收集

深层海水样品 ５０ ｍＬ 用 ８ μｍ 滤膜过滤后以 ０．２２ μｍ 核孔滤膜过滤，以获得微生物细胞。 测序根据所扩

增的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 区域特点构建小片段文库，基于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ 测序平台对文库进行双末端测序。 通过质量

初筛的原始序列按照 ｉｎｄｅｘ 和 Ｂａｒｃｏｄｅ 信息，进行文库和样本划分，按照 Ｑｉｉｍｅ２ＤＡＤＡ２ 分析流程进行序列进

行去引物，质量过滤，去噪，拼接和去嵌合体等步骤获得最终的 ＡＳＶ［１６—１７］；对样本在不同物种分类学水平的具

体组成进行展示，了解整体概况；根据 ＡＳＶ 在不同样本中的分布，评估每个样本的 Ａｌｐｈａ 多样性水平，并通过

稀疏曲线反映测序深度是否合适；计算各样本的距离矩阵，衡量不同样本间的 Ｂｅｔａ 多样性差异及差异显

著性。
１．３　 细菌的高通量测序及数据统计分析

对于细菌的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因，选用 Ｓｉｌｖａ 数据库（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ａｒｂ⁃ｓｉｌｖａ．ｄｅ）注释［１８］，使用 ＱＩＩＭＥ２ 的 ｃｌａｓｓｉｆｙ⁃
ｓｋｌｅａｒｎ 或 ｃｌａｓｓｉｆｙ⁃ｃｏｎｓｅｎｓｕｓ⁃ｂｌａｓｔ 算法［１６，１９］，在 ＱＩＩＭＥ２ 软件中使用默认参数，对于每个 ＡＳＶｓ 的特征序列进行

物种注释。

２　 结果与分析

２．１　 高通量测序的原始数据

南海海洋深层水的细菌样本进行高通量测序后总计获得 ３０５７４６０ 条原始测序 ｒｅａｄｓ，过滤得到 ３０５１９３２
条过滤 ｒｅａｄｓ。 过滤得到的 ｒｅａｄｓ 数量占原始 ｒｅａｄｓ 数量的比例 ９９．８２％。
２．２　 门水平的细菌多样性

通过与数据库进行比对，注释了细菌域中的酸杆菌门 （ Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ） 的 ３ 科细菌， 放线菌门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）的 ５ 科细菌，拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ）的 ２９ 科细菌，绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）的 ２ 科细菌，泉古

菌门（Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ）的 ９ 科细菌，蓝细菌门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）的 １ 科细菌，厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）的 １１８ 科细菌，
芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ）的 １ 科细菌，海微菌门（Ｍａｒｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉａ （ＳＡＲ４０６＿ｃｌａｄｅ））的 ５ 科细菌，硝化螺

旋菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｎｏｔａ）的 ５ 科细菌，浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ）的 ６ 科细菌，变形菌门的 １２７ 科细菌，海洋细菌

ＳＡＲ３２４（Ｍａｒｉｎｅ ｇｒｏｕｐ Ｂ （ＳＡＲ３２４ ｃｌａｄｅ））的 １ 科细菌，热原体门（Ｔｈｅｒｍｏｐｌａｓｍａｔｏｔａ）的 １ 科细菌，疣微菌门

（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ）的 １ 科细菌。 依次的测序条数分别有 ２１，１３０６，２２３３，１２，１６１，２，２６３７９，７９４，４０，８６，７４４１，
１１４３７３４，１２，３，２１（图 １）。 其中厚壁菌门中的注释的科数目最多，变形菌门的测序数据量最大。
２．３　 测序数据量最大的变形菌门中的细菌多样性

基于细菌的不同分类层级的物种丰度反映的样本的物种注释结果中门、纲、目、科、属五个分类水平各自
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图 １　 海洋深层水细菌在各门的种类及测序数据

Ｆｉｇ．１　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ ｏｆ ｄｅｅｐ⁃ｓｅａ ｗａｔｅｒ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｅａｃｈ ｐｈｙｌｕｍ

含有的分类单元的数量，测序数据量最大的变形菌门中的细菌主要分属于 ２ 纲、７ 目、１１ 科、１１ 属。 纲水平中

γ⁃变形菌纲，α⁃变形菌纲，分别占比 ６５％，３５％。 目水平分别注释了红螺菌目（Ｒｈｏｄｏｓｐｉｒｉｌｌａｌｅｓ），柄杆菌目

（Ｃａｕｌｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ ）， 根 瘤 菌 目 （ Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ ）， 交 替 单 胞 菌 目 （ Ａｌｔｅｒｏｍｏｎａｄａｌｅｓ ）， 海 洋 螺 杆 菌 目

（Ｏｃｅａｎｏｓｐｉｒｉｌｌａｌｅｓ），Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｃｃａｌｅｓ，伯克氏菌目（Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｌｅｓ），分别占比 ９６％，２％，２％，２５％，２２％，５２％，
０．８％。 科水 平 分 别 注 释 了 毛 螺 菌 科 （ Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ ）， 柄 杆 菌 科 （ Ｃａｕｌｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ ）， 根 瘤 菌 科

（Ｒｈｉｚｏｂｉａｃｅａｅ），交替单胞菌科（Ａｌｔｅｒｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ），源洋菌科（ Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａｃｅａｅ），Ｍａｒｉｎｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ，烷烃降解菌

科（ Ａｌｃａｎｉｖｏｒａｃａｃｅａｅ ）， 糖 螺 菌 科 （ Ｓａｃｃｈａｒｏｓｐｉｒｉｌｌａｃｅａｅ ）， 盐 单 胞 菌 科 （ Ｈａｌｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ ）， 嗜 甲 基 菌 科

（Ｍｅｔｈｙｌｏｐｈａｇａｃｅａｅ），依次分别占所在目的比例比 １００％，１００％，９９％，３３％，３８％，３７％，２５％，３７％，１００％，９９％。
属水平分别注释了毛螺菌属 （ Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａ）， 根瘤菌属 （ Ｃｈｅｌａｔｉｖｏｒａｎｓ）， 柄杆菌科未定属 （ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ
Ｃａｕｌｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ），假交替单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ），海源菌属（ Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ），海杆菌属（Ｍａｒｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ），
食烷菌属（Ａｌｃａｎｉｖｏｒａｘ），糖螺菌科未定属（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｓａｃｃｈａｒｏｓｐｉｒｉｌｌａｃｅａｅ），盐单胞菌属（Ｈａｌｏｍｏｎａｓ），噬甲基菌

属（Ｍｅｔｈｙｌｏｐｈａｇａ），甲基营养菌属 ＯＭ４３ ｃｌａｄｅ（ＯＭ４３ ｃｌａｄｅ），属水平分别占变形菌门的比例为 ３３％，０．６％，
０．７％，５％，６％，２９％，５％，５％，３％，５％，３４％，０．８％（图 ２）。 该海水样品在变形菌门中最为丰富的是嗜甲级菌

属的细菌，其次为毛螺菌属的细菌。
２．４　 注释种类最多的厚壁菌门中的细菌多样性

分析海洋深层水水样中注释种类最多的厚壁菌门中其细菌分属于 ２ 纲、３ 目、６ 科、２５ 属。 纲水平注释了

芽孢杆菌纲（ Ｂａｃｉｌｌｉ），梭菌纲 （ Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａ），分别占比 ９９％，１％。 目水平注释了芽孢杆菌目 （ Ｂａｃｉｌｌａｌｅｓ），
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图 ２　 变形菌门中测序的细菌的不同分类层级的物种丰度

Ｆｉｇ．２　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ

图中部分细菌分类单元由于研究较少，暂无中文对照译名

Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌａｌｅｓ，毛螺 菌 目 （ Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｌｅｓ ）。 分 别 占 比 ９５％， ５％， ０． ６％。 科 水 平 注 释 了 芽 孢 杆 菌 科

（Ｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ），芽孢杆菌目未分类科（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｂａｃｉｌｌａｌｅｓ），Ｍａｒｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ，动球菌科（Ｐｌａｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ），类
芽孢杆菌科（Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ），毛螺菌科（Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ）。 分别占比厚壁菌门的 ５２％，２４％，１０％，８％，５％，
０．６％。 属水平注释了芽孢杆菌目未分类属 （ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｂａｃｉｌｌａｌｅｓ），高钠芽孢杆菌属 （ Ｎａｔｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ），
Ａｌｔｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ，嗜冷芽孢杆菌属 （Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｉｌｌｕｓ），八叠球菌属 （ Ｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ），Ｐａｅｎｉｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ，芽孢杆菌属

（Ｂａｃｉｌｌｕｓ），柯恩氏菌属（Ｃｏｈｎｅｌｌａ），两属其他的，薄壁芽孢杆菌属（Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ），芽孢杆菌科未分类属

（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｂａｃｉｌｌｕｓ），海洋芽孢杆菌属（Ｏｃｅａｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ），Ａｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ，盐芽孢杆菌属（Ｈａｌｏｂａｃｉｌｌｕｓ）。 分别占厚

壁菌门的比例为 ２４％，８％，２％，４％，２％，０．８％，４％，０．７％，１％，１７％，１２％，７％，７％，６％，１，０．８％（图 ３）。 该海水

样品在厚壁菌门中最为丰富的是芽孢杆菌目未分类属及枝芽孢杆菌属的细菌。
２．５　 属水平分类的细菌多样性

属以下鉴定的未知细菌的多样性很高，说明南海深海系统中蕴含着许多潜在的新物种。 在属水平以下，
水样中注释为物种的数目为类芽胞杆菌属 １９ 种、芽孢杆菌属 １６ 种、海旋菌属 １５ 种、噬甲基菌属 １１ 种、拟杆

菌属 １２ 种、纤细芽胞杆菌属 ９ 种、海洋芽胞杆菌属 ７ 种、海源菌属 ７ 种、嗜油菌属 ６ 种、食碱菌属 ６ 种、
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图 ３　 厚壁菌门中测序的细菌的不同分类层级的物种丰度

Ｆｉｇ．３　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ

图中部分细菌分类单元由于研究较少，暂无中文对照译名

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｓａｃｃｈａｒｏｓｐｉｒｉｌｌａｃｅａｅ 的 ２ 种、枝芽胞杆菌属（Ｖｉｒｇｉｂａｃｉｌｌｕｓ）５ 种、盐单胞菌属 ２ 种、八叠球菌属 １ 种、
根瘤菌属 ２ 种、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｂａｃｉｌｌａｌｅｓ 的 ３ 种、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ 的 ５ 种、经黏液真杆菌属（Ｂｌａｕｔｉａ）４ 种、
海杆菌属 ４ 种、ＣＬ５００⁃３ 的 ３ 种、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 的 ３ 种、ＯＭ４３＿ｃｌａｄｅ 的 ３ 种、Ｔｈａｌａｓｓｏｌｉｔｕｕｓ 的
３ 种、拟杆菌属 ２ 种、假交替单胞菌属 ２ 种，其他属为鉴定的单种属（图 ４）。
２．６　 具体可以确定的海洋深层水细菌物种

具体可以确定的海洋深层水物种有变形菌门中 α⁃变形菌纲、假单胞菌目、假单胞菌科的海洋解淀粉芽孢

杆菌（Ｌｅｎｔｉｂａｃｉｌｌｕｓ ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ），以及变形菌门中 γ⁃变形菌纲、假单胞菌目、假单胞菌科的施氏假单胞菌

（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｓｔｕｔｚｅｒｉ），柴油食烷菌（Ａｌｃａｎｉｖｏｒａｘ ｄｉｅｓｅｌｏｌｅｉ）和三浦半岛盐乳杆菌（Ｈａｌｏｌａｃｔｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｉｕｒｅｎｓｉｓ）；在
放线菌门中鉴定了放线菌纲、棒状杆菌目、迪茨氏菌科的海迪茨氏菌（Ｄｉｅｔｚｉａ ｍａｒｉｓ）（表 １）。
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图 ４　 海洋深层水样本中各属鉴定的具体种类数
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表 １　 海洋深层水样品种具体鉴定的细菌种类

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｐｅｃｉｅｓ⁃ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｄｅｅｐ⁃ｓｅａ ｗａｔｅｒ ｓａｍｐｌｅｓ

门
Ｐｈｙｌｕｍ

纲
Ｃｌａｓｓ

目
Ｏｒｄｅｒ

科
Ｆａｍｉｌｙ

属
Ｇｅｎｕｓ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

变形菌门
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

α⁃变形菌纲
Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

假单胞菌目
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ

假单胞菌科
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ 芽孢杆菌属 Ｂａｃｉｌｌｕｓ 海洋解淀粉芽孢杆菌

Ｌｅｎｔｉｂａｃｉｌｌｕｓ＿ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ
γ⁃变形菌纲
Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

假单胞菌目
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ

假单胞菌科
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

假单胞菌属
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ

施氏假单胞菌
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ＿ｓｔｕｔｚｅｒｉ
柴油食烷菌
Ａｌｃａｎｉｖｏｒａｘ＿ｄｉｅｓｅｌｏｌｅｉ
三浦半岛盐乳杆菌
Ｈａｌｏｌａｃｔｉｂａｃｉｌｌｕｓ＿ｍｉｕｒｅｎｓｉｓ

放线菌门
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ

放线菌纲
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ

棒状杆菌目
Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ

迪茨氏菌科
Ｄｉｅｔｚｉａｃｅａｅ

迪茨氏菌属
Ｄｉｅｔｚｉａ

海迪茨氏菌
Ｄｉｅｔｚｉａ＿ｍａｒｉｓ

３　 讨论

研究在南海深海海水样中变形菌门细菌种类是相对丰度最高的细菌类群，这与国内外很多研究相一

致［２０—２２］。 研究采样点的所有测序数据比对后共注释了 １２ 门，共计 ３１７ 科的细菌，而不论基于测序数据量最

大的变形菌门中的细菌主要注释仅仅 １１ 科，或注释种类最多的厚壁菌门中其细菌仅分属于 ６ 科，由此说明海

洋深层水样品中细菌种类丰富，且大部分仅可以被注释到门的分类水平。
属以下鉴定种相对丰度较高包括类芽胞杆菌属、芽孢杆菌属、海旋菌属、噬甲基菌属、拟杆菌属、纤细芽胞

杆菌属、海洋芽胞杆菌属、产微球茎菌属、嗜油菌属、食碱菌属。 这些属的细菌中，类芽胞杆菌属前期已在南海

水域被鉴定分离出一种固氮细菌［２３］。 芽孢杆菌属在海水中发现了地衣芽胞杆菌［２４］。 海旋菌属细菌可以为

潜在的有机污染物降解菌［２５］。 噬甲基菌属可以作为固氮细菌在水质处理中发挥作用［２６］，可以分泌铵态氮促

进藻类生长功能［２７］。 拟杆菌属的深海冷泉拟杆菌可通过降解藻类多糖促进深海营养和碳循环［２８］。 纤细芽

胞杆菌属的功能有待进一步研究。 海洋芽孢杆菌次级代谢产物中具有抗生素类生物活性物质的开发利用奠

定了一定的生物学和化学基础［２９］。 产微球茎菌属在近海有分布，研究发现其可以产几丁质酶［３０—３１］。 嗜油菌

属细菌在墨西哥湾超过 １０００ ｍ 得深海处有发现，其具有分解石油的作用［３２］，并且海洋嗜油菌可以产生 Ｌ⁃苏
氨酸醛缩酶［３３］。 洋微生物食碱菌属具有趋化蛋白元件可以被用在环境修复中［３４］。

此海洋深层水水样中目前具体可以确定的海洋深层水细菌有海洋解淀粉芽孢杆菌，施氏假单胞菌，柴油

食烷菌和三浦半岛盐乳杆菌和迪茨氏菌。 海洋解淀粉芽孢杆菌可以生产抗生素 Ｍａｃｒｏｌａｃｔｉｎ Ａ［３５］，并且对球

等鞭金藻生长抑制效果，或可用于赤潮藻类治理［３６］，也是防治大豆疫病的潜在生防菌株［３７］。 施氏假单胞菌

可以产卡拉胶酶［３８］，亦可降解环境污染物［３９—４１］。 柴油食烷菌可以降解卤代化合物［４２］，具有很强的石油降解

能力［４３，４４］。 三浦半岛盐乳杆菌目前应用较少。 迪茨氏菌可用于降解原油［４５—４６］，并且具有反硝化作用［４７］。 对

于属水平的这些优势品种或者鉴定的具体种，它们在特定环境中具有较高竞争力和适应性，这些细菌在生态

系统中扮演着重要的角色，具有较高的研究价值和应用价值，可能在生态系统，生物防治和农业应用，工业应

用，医学和药物研究，生物勘探和生物多样性研究中发挥作用。

４　 结论

研究表明海洋深层水域的细菌丰富度极高，但对其进行分子鉴定的工作还远远不够，有赖于细菌的纯化

和培养，这对于大量未鉴定到种的细菌的进一步鉴定及开发利用十分重要。 本研究丰富了海洋深层水微生物

多样性研究的基础数据，有助于我们更深入地理解深海环境微生物多样性。 加强这些细菌的研究和应用，有
助于促进环境保护、农业可持续发展和人类健康等方面的进步。
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