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北极海洋沉积物中锰细菌的分离与系统发育
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摘要: 对中国第二次北极科学考察采集的北极海洋沉积物中的锰细菌进行了筛选、分离和系统发育分析。根据其在筛选平板上

菌落的形态学特征, 分别从站位 P11和 S11采集的沉积物中分离到了 21株和 19株锰细菌。系统发育分析表明, 两个站位的锰

细菌群落组成有着明显的差别。站位 P11分离的可培养锰细菌主要由细菌域 ( Bacter ia )中变形杆菌门的 C-变形杆菌纲 ( C-

P ro teobacter ia)和放线菌纲 ( Actinobacte ria)组成,二者分别占 86%和 14% ; C-变形杆菌纲主要包括嗜冷杆菌属 (P sy chrobacter )、希

瓦氏菌属 ( Shewanella )、假交替单胞菌属 (P seudoalteromonas )、不动杆菌属 (A cinetobacter )、海杆菌属 (M arinobacter) , 其中以嗜冷

杆菌属为主, 其比例可达 67%。从站位 S11分离到的可培养锰细菌主要包括细菌域中变形杆菌门的 A-变形杆菌纲 ( A-

P ro teobacter ia)和 C-变形杆菌纲以及拟杆菌门 ( Bactero ides)中的黄杆菌纲 ( F lavobacteria); C-变形杆菌纲主要包括希瓦氏菌属、

海单胞菌属 (M arinomonas )和交替单胞菌属 ( A lterom onas ), A-变形杆菌纲主要为鞘氨醇单胞菌属 ( Sphingom onas)。实验菌株均

对 Mn2+有着较强的抗性,其中以菌株M arinomonas sp. S11-S-4耐受性最高。
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Abstract: The biogeochem ical cycling ofm anganese is recognized as an mi portant env ironm entalprocess becausemanganese

is not on ly an essential nutrient for all organisms but also its ox idation and reduct ion are intmi ately coupled w ith the cycling

of other essential elements. Studies have dem onstrated thatM n2+ -ox idiz ing bacteria are abundant and distributed w idely. A

diverse array of bacteria, fung,i and m icroalgae have been shown to have the ab ility to catalyze ox idation or reduction of

m anganese. The ox idation of so luble M n
2+

to inso luble M n
3+

/M n
4+

ox ides and oxy-hydrox ides is an environmentally

mi portant process because the so lid-phase products ox idize a variety o f organ ic and inorganic com pounds, scavenge m any

m etals, and serve as electron acceptors for anaerobic respiration. In most env ironments, M n
2+

ox idat ion is believed to be

bacteriallymediated. Over the years, Mn
2+
-oxidizing bacteria have been isolated from w ide variety of environm ents, including

m arine and freshwaters, so ils, sedmi ents, w ater pipes, Mn nodules, and hydrotherm al vents. Phylogenetically, M n
2+
-

oxidizing bacteria appear to be quite d iverse, w ith all isolates ana lyzed to date fa lling w ithin either the low G+ C gram-pos itive

bacteria, theActinobacteria, or the A, B, and C subgroups of the Proteobacteria branch of the doma in Bacteria.
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In order to investigate the b iodivers ity of manganese bacteria in po lar reg ion, iso lation, molecu lar ident ification and

phy logenetic analysis ofm anganese bacteria were carried out in the sedmi entswhich were collected from Arctic ocean during

2
nd
Ch inese A rctic Sc ientif ic Expedition. Tw enty one and n ineteen species of cultivable strain w ere isolated from the

sed mi ents of both stat ion P11 and S11 respectively according to the ir distinctm orphology on screening plate of manganese

m edium. Mo lecular identif icat ion and phylogenetic ana lys is showed that the cultivablem anganese bacteria from station P11

w ere bas ically com posed o f C subgroup of the P roteobacteria branch o f the dom ain Bacteria ( C-Proteobacteria ) and

Actinobacteria, which accounted for 86% and 14% respectively. The C-Proteobacteria ma inly included P sychrobacter,

Shewanella, A cinetobacter andM arinobacter, of wh ich P sychrobacter was the ma jor genus, it accounted for 67% of C-

Proteobacteria in sedmi ents of stat ion P11. T he cultivablem anganese bacteria from station S11 included A-proteobacteria,

C-Proteobacteria and F lavobacteria of Bacteroides. C-Proteobacteria included Shewanella, M arinom onas and A lteromonas.

T hem ajority o f A-Proteobacteria wasSphingomonas. The phylogenet ic analys is indicated that bacteria from the sedmi ents of

station P11 and S11 had different cultivablem anganese bacteria flora. A ll tested strains had higher resistance toMn
2+
, of

wh ichMarinom onas sp. S11-S-4 had h ighest res istance.

K eyW ords: arctic; ocean sedmi ents; m anganese bacteria; m icroflora; phy logenetic analys is

海洋由于其特殊的环境特征,存在着一个适应高压、高盐和低温等的微生物生态系统, 同时,随着深海

/热液0和 /冷泉0生物群的发现, 越来越多的研究表明, 在超过地球表面 50%的深海区域中存在着强烈而独

特的生物地球化学过程,而海洋微生物是这些过程中的关键环节。

在海洋沉积物中生存着大量的微生物,可促进海洋中许多化学变化与成岩作用。陆源可溶态和悬浮态的

锰进入海洋后,被海洋生物结合入体内,当这些有机体的残骸下沉时也将这些元素带到海底,经过生理生化功

能各异的细菌的矿化作用,会引起环境中 Eh、pH、Mn
2+

/M n
4+
和 Fe

2+
/Fe

3 +
等生物地球化学参数变化。尽管

Mn
2+
在海水中含量较少,但是其氧化还原过程在海洋的地球化学循环中可能起着关键的作用。目前已对海

洋沉积物中细菌在铁锰结核形成过程中所起的作用做了一些研究工作,但大多是在实验室内研究某一种细菌

对金属离子的转化作用
[ 1, 2]
。在绝大部分环境下, M n

2+
的氧化被认为是细菌介导 ( bacterialmediation)的。锰

氧化细菌不仅种类数量繁多,而且分布广泛,已从各种不同的环境,如海水、淡水、土壤沉积物、热液口等分离

到了锰氧化细菌。从系统发育角度看, 锰氧化细菌的种类看起来非常广泛, 其主要归类为低 G + C含量 G
+

菌、放线菌、变形杆菌门 ( P roteobacter ia)的 A、B和 C变形杆菌纲。目前研究的最多的锰氧化细菌是枯草杆菌

(Bacillus sp. ) SG-1、生盘纤发菌 (L ep to thrix discophora) SS-1、恶臭假单胞菌 (P seudomonas putida )M nB1和 GB-

1
[ 3 ~ 5 ]
。国内对深海铁锰结核区微生物的丰度、成矿作用和系统发育分析也已进行了初步研究

[ 1, 6, 7]
, 但对极

地海洋沉积物中锰细菌的多样性和系统发育分析尚未见报道,国外也较少见。

本研究将通过对中国第二次北极科考采自 P11和 S11两个站位沉积物的锰细菌的菌群组成和系统发育

的比较分析,了解锰细菌的多样性,为研究微生物在极地海洋沉积物元素生物化学循环中的作用打下基础;同

时还可获得锰去除率高、适应性强、生命旺盛的细菌,以服务于污染环境的生物修复。

1 材料与方法

1. 1 样品的采集

北极海洋沉积物样品采自中国第二次北极科学考察,站位: P11: 169b59c37dW, 75b00c24dN; 水深 263m;采

样时间, 2003-8-10; 青灰色软泥。 S11: 159b00c00dW, 72b29c24dN; 水深, 50m; 采样时间, 2003-8-17; 灰色硬泥。

各站分别按上下两层取样:表层 ( S) 0~ 10cm, 按 1cm间隔取样;下层 ( B) 11~底层,按 2cm间隔取样, 于 4e

无菌保存。

1. 2 锰细菌的筛选与分离

培养基: M nSO4# 4H 2O 0. 2 g, FeSO4# 7H2O 0. 001 g, 蛋白胨 2 g, 酵母膏 0. 5 g, 琼脂 15 g, 过滤陈海水
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1 000 m l。

取适量沉积物经无菌海水系列稀释后,将其涂布于筛选培养基平板上, 于 4e 倒置培养 30d,期间不断观

察,分上下两层按其菌落形态学特征挑取褐色单菌落,并进一步纯化后获得纯培养。

1. 3 锰细菌的分子鉴定与系统发育分析

可培养锰细菌的分子鉴定与系统发育分析中 DNA模板的制备、16S rDNA的 PCR扩增与序列测定以及系

统进化关系的分析均采用文献
[ 8 ]
方法。

1. 4 锰抗性能力的测定

将各待测菌株置含不同 Mn
2+
浓度的 Zobell 2216E培养基中,接种量为 1% ,于 5e , 150r#m in

- 1
培养 3d后

用分光光度计在 550nm处测定其光密度值。

2 结果与分析

2. 1 锰细菌的分离与筛选

根据锰细菌筛选平板上菌落出现的时间、大小、形态和颜色等,分别从站位 P11和 S11的表层和下层沉积

物样品中分离得到 8、13株和 11、8株细菌, 分别编号为 P11-S-1~ P11-S-8、P11-B-1~ P11-B-13和 S11-S-1~

S11-S-11和 S11-B-1~ S11-B-8。

2. 2 锰细菌的分子鉴定

将锰细菌的 16S rDNA的阳性克隆子进行测序, 获得长度约为 1. 5kb的 16S rDNA序列, 并将其提交

GenBank数据库, 获得序列注册号分别为 EU016143~ EU016182(表 1)。将这些序列与 GenBank数据库进行

比对分析,与所分离的锰细菌同源性最高的菌株如表 1所示。

从表 1可见,本研究分离的锰细菌大多与庞大的 GenBank数据库中已有菌株的 16S rDNA序列均存在着

较高的相似性, 大多相似性在 99%以上,其中 P11-B-2、P11-B-8、P11-B-11、P11-B-12分别与 P sychrobacter sp.

B J-3 ( DQ298407 )、Rhodococus sp. SGB1168- 118 ( AB010908 )、Shewanella sp. BSw20461 ( EF639386 )、

P seudoalteromonas sp. BSw20513 ( EF551376)的相似性达到 100%。 S11-S-2与 G enbank数据库中已有的 16S

rDNA序列相似性最低, 只有 96. 88%。其次是 P11-B-6, 与已有的 16S rDNA序列相似性为 98. 40%, 其余的

多介于 99. 26% ~ 100%之间。

2. 3 系统发育分析

将从站位 P11和 S11海洋沉积物中分离到的锰细菌的 16S rDNA序列分别用 B ioEd it软件进行序列比对,

采用 M ega3. 0
[ 9]
软件的邻接法 ( ne ighbo r- jo in ing method)构建系统发育树,如图 1和图 2所示。

从站位 P11分离到的锰细菌主要包括细菌域 ( B acteria)变形杆菌门 ( P roteobacter ia)的 C-变形杆菌纲 (C-

Proteobacter ia)和放线菌纲 ( Act inobacteria ), 二者分别占 86% 和 14%。 C-变形杆菌纲包括嗜冷杆菌属

(P sy chrobacter)、不动杆菌属 (Acinetobacter)、海杆菌属 (Marinobacter )、假交替单胞菌属 (P seudoalteromonas)和

希瓦氏菌属 ( Shew anella) ,其中嗜冷杆菌属细菌最多, 其比例可达整个 C-变形杆菌纲的 67%。放线菌纲包括

短杆菌属 (B revibacterium )和红球菌属 (Rhodococcus)。

从站位 S11分离到的锰细菌主要包括细菌域变形杆菌门的 C-变形杆菌纲和 A-变形杆菌纲 ( A-

Proteobacter ia)以及拟杆菌门 ( Bactero ides)的黄杆菌纲 ( F lavobacteria) ,其中 C-变形杆菌纲和 A-变形杆菌纲分

别占 63%和 31%。 C-变形杆菌纲包括希瓦氏菌属 ( Shewanella )、海杆菌属 (Marinobacter )、海单胞菌属

(Marinomonas)、交替单胞菌属 (A lteromonas)、科尔韦尔氏菌属 ( Colw ellia )和食烷菌属 (A lcan ivora ) ; A-变形杆

菌纲包括 Sulf itobacter和鞘氨醇单胞菌属 ( Sphingomonas),其中交替单胞菌属、海单胞菌属和希瓦氏菌属菌株

较多。

2. 4 锰耐受性分析

将各待测菌株接种入含不同 Mn
2+
浓度的 Zobell 2216E培养基中, 5e 、150r#m in

- 1
培养 3d后,测得的培养

液 OD值如表 3所示。可以看出,实验菌株均对 Mn
2+
有着较强的抗性,其中以Marinomonas sp. S11-S-4的耐
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表 1 北极海洋沉积物锰细菌 16S rDNA序列同源性比较结果

Tab le 1 Homo logy comparison of 16S rDNA sequences of the m anganese bacteria iso la ted from sedim ent the A rctic ocean

菌株

S train

注册号

A ccession num ber

相似性最高菌株 (% )

C loses tm atch (% s im ilarity)

注册号

Access ion number

门

Phylum

S11- S-1 EU 016172 Sph ingom ona s sp. GC14 AY690679 A-Proteobacteria

S11- S-2 EU 016173 M arin obac ter sp. BS s20186 ( 96. 88) DQ514302 C-Proteob acteria

S11- S-3 EU 016174 M arin omona s sp. BS i20591 ( 99. 80) EF382678 C-Proteob acteria

S11- S-4 EU 016175 M arin omona s sp. BS i20591 ( 99. 86) EF382678 C-Proteob acteria

S11- S-5 EU 016176 M arin omona s sp. BS i20591 ( 99. 20) VEF382678 C-Proteob acteria

S11- S-6 EU 016177 un cultured bacterium clon eWLB13-118 ( 99. 52 ) DQ015843 A-Proteobacteria

S11- S-7 EU 016178 Arct ic seaw ater bacterium B sw20352( 99. 93) DQ064636 C-Proteob acteria

S11- S-8 EU 016179 un cultured bacterium clon eWLB13-118 ( 99. 45 ) DQ015843 A-Proteobacteria

S11- S-9 EU 016180 un cultured bacterium clon eWLB13-118 ( 99. 45 ) DQ015843 A-Proteobacteria

S11- S-10 EU 016181 Shewane lla sp. BSw20461 ( 99. 73) EF639386 C-Proteob acteria

S11- S-11 EU 016182 un cultured bacterium clon eWLB13-118 ( 99. 45 ) DQ015843 A-Proteobacteria

S11-B-1 EU 016164 A lcan ivorax sp. BSs20190 ( 99. 93 ) DQ514306 C-Proteob acteria

S11-B-2 EU 016165 Shewane lla sp. BSw20461 ( 99. 88) EF639386 C-Proteob acteria

S11-B-3 EU 016166 F lavoba cterium sp. BSs20191 ( 99. 26 ) DQ514307 Flavobacteria

S11-B-4 EU 016167 Sulf itobacter sp. ARCTIC-P49( 99. 86) AY573043 A-Proteobacteria

S11-B-5 EU 016168 C olw el lia sp. P28 ( 99. 80 ) EF628008 C-Proteob acteria

S11-B-6 EU 016169 A lterom onas sp. KC98716-13 ( 99. 26 ) AB072388 C-Proteob acteria

S11-B-7 EU 016170 A lterom onas sp. KC98716-13 ( 99. 26 ) AB072388 C-Proteob acteria

S11-B-8 EU 016171 A lterom onas sp. KC98716-13 ( 99. 53 ) AB072388 C-Proteob acteria

P11-S-1 EU 016156 P sych robacter sp. EP06( 99. 60) AM 398215 C-Proteob acteria

P11-S-2 EU 016157 Shewane lla sp. BSw20461 ( 99. 53) EF639386 C-Proteob acteria

P11-S-3 EU 016158 P sych robacter sp. BBTR1010 ( 99. 80 ) EF471232 C-Proteob acteria

P11-S-4 EU 016159 P sych robacter sp. BJ-3 ( 99. 3) DQ298407 C-Proteob acteria

P11-S-5 EU 016160 P sych robacter sp. BBTR1010 ( 99. 60 ) EF471232 C-Proteob acteria

P11-S-6 EU 016161 Rhodococu s sp. SGB 1168-118 ( 99. 93) AB010908 A ctinob acteria

P11-S-7 EU 016162 P sych robacter sp. EP06( 99. 66) AM 398215 C-Proteob acteria

P11-S-8 EU 016163 Arct ic seaw ater bacterium BSW20352( 99. 80) DQ064612 C-Proteob acteria

P11-B-1 EU 016143 P sych robacter sp. BJ-3 ( 99. 80 ) DQ298407 C-Proteob acteria

P11-B-2 EU 016144 P sych robacter sp. BJ-3 ( 100) DQ298407 C-Proteob acteria

P11-B-3 EU 016145 P sych robacter sp. BBTR1010 ( 99. 73 ) EF471232 C-Proteob acteria

P11-B-4 EU 016146 un culturedAcine tobacter sp. C lon eMRT87 ( 99. 87) EF371492 C-Proteob acteria

P11-B-5 EU 016147 B rev iba cterium ca sei s train 3Tg ( 99. 33 ) AY468375 A ctinob acteria

P11-B-6 EU 016148 P sych robacter sp. BBTR1010 ( 98. 40 ) EF471232 C-Proteob acteria

P11-B-7 EU 016149 P sych robacter sp. BBTR1010 ( 99. 67 ) EF471232 C-Proteob acteria

P11-B-8 EU 016150 Rhodococu s sp. SGB 1168-118 ( 100 ) AB010908 A ctinob acteria

P11-B-9 EU 016151 P sych robacter sp. BBTR1010 ( 99. 73 ) EF471232 C-Proteob acteria

P11-B-10 EU 016152 M arin obac ter sp. BS s20186 ( 99. 93 ) DQ514302 C-Proteob acteria

P11-B-11 EU 016153 Shewane lla sp. BSw20461 ( 100) EF639386 C-Proteob acteria

P11-B-12 EU 016154 P seudoa lterom onas sp. BSw 20513 ( 100 ) EF551376 C-Proteob acteria

P11-B-13 EU 016155 Shewane lla sp. BSw20461 ( 99. 73) EF639386 C-Proteob acteria

受性最强。Mn
2 +
浓度为 10 mmo l#L- 1

时,与对照 (M n
2+
浓度为 0)相比对菌株的生长影响很少。当 Mn

2+
浓度

为 50 mmo l#L- 1
时,可较显著抑制菌株的生长,其中对 P11-B-4的影响最大; 当 Mn

2+
浓度为 100mmo l# L

- 1
时,

除 S11-S-4和 P11-S-1的生长明显,其余只显微弱生长。
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3 讨论

地质微生物学是在 20世纪末发展起来的新的地学研究分支,主要研究地质环境中的微生物活动过程及

其形成的各种地质地球化学记录。微生物与矿物的相互作用、极端环境下的微生物和生态以及分子地质微生
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物学是当前地质微生物学研究的重要方向
[ 10]
。Mn的生物地球化学循环被认为是重要的环境过程之一, 这不

仅是因为 Mn是所有生物的必需元素之一,而且 Mn
2+
的氧化与还原与其它必需元素的循环密切相关

[ 11, 12]
。

表 3 12株测试锰细菌的 Mn2+耐受性*

Table 3 To lerant abi lity o fM n2+ of 12 species of m anganese bacteria tested

菌株 Strain
M n2+浓度 C oncentrat ion ofMn2+ ( mm ol# L- 1 )

0 10 50 100

A lterom onas sp. S11-B-8 5. 658 ? 0. 965 5. 493 ? 0. 965 1. 116 ? 0. 724 0. 081 ? 0. 017

C ow ellia sp. S11-B-5 4. 890 ? 1. 520 6. 061 ? 0. 069 1. 317 ? 0. 581 0. 174 ? 0. 018

Sh ew anel la sp. P11-B-13 6. 425 ? 0. 629 4. 943 ? 1. 601 1. 412 ? 0. 260 0. 097 ? 0. 016

Sh ew anel la sp. S11-B-2 5. 750 ? 0. 181 5. 770 ? 0. 297 1. 731 ? 0. 131 0. 242 ? 0. 072

S ilf itobac ter sp. S11-B-4 5. 465 ? 0. 491 4. 105 ? 0. 308 1. 492 ? 0. 292 0. 244 ? 0. 068

P seud oa lterom onas sp. P11-B-12 4. 580 ? 0. 481 5. 593 ? 0. 441 1. 473 ? 0. 022 0. 121 ? 0. 024

Rhod ococcu s sp. P11-S-6 6. 250 ? 0. 849 5. 925 ? 0. 728 1. 173 ? 0. 968 0. 159 ? 0. 097

P sychroba cter sp. P11-S-1 4. 868 ? 0. 067 5. 703 ? 1. 128 1. 381 ? 0. 343 0. 330 ? 0. 025

Sphing om onas sp. S11- S-1 6. 260 ? 0. 276 5. 520 ? 0. 148 1. 078 ? 0. 981 0. 191 ? 0. 006

M arinobacter sp. P11-B-10 5. 893 ? 0. 647 5. 368 ? 1. 241 1. 317 ? 0. 116 0. 155 ? 0. 090

M arinom ona s sp. S11-S- 4 5. 840 ? 0. 573 5. 775 ? 0. 523 2. 188 ? 0. 024 0. 759 ? 0. 014

Acinetobacter sp. P11-B-4 5. 450 ? 1. 400 5. 190 ? 1. 167 0. 904 ? 0. 023 0. 161 ? 0. 124

  * n= 3

Mn氧化细菌具有重要的环境地球化学和生态学意义。郑文元等
[ 12]
认为,铁和锰不但是构成微生物胞内

酶及其辅因子的重要元素,而且由于其特殊的变价特点在胞外支配微生物呼吸和代谢。铁在二价和三价之

间、锰在二价和四价之间的变化导致铁锰氧化物溶解和再成矿,并与自然界碳、氮、磷、硫和金属循环相耦合。

陈建林等
[ 13]
对叠层石及其建造者 (中华微放线菌与太平洋螺球孢菌 )在结核中显示的规律性特征研究表明,

叠层石纹层显示的韵律性特征,是任何胶体化学作用与沉积作用难以形成的,只有微生物群体的世代繁衍,才

能构筑成几乎固定不变的叠层石形态。 Franc is等
[ 3]
认为可溶性的 Mn

2+
氧化成不溶性 Mn

3 +
/M n

4+
氧化物是

一个非常重要的环境过程,由于其结构和氧化还原特征,生物源的 Mn氧化物能氧化许多有机和无机化合物,

如腐殖质、C r
2+
、Fe

2+
等,对许多金属离子如 Cu、Co、Cd、Zn、N i、Pb等具有较强的吸附能力, 而且可以作为厌氧

呼吸的电子载体
[ 3, 14 ]
。陈祥军等

[ 15]
的研究则认为, 细菌对锰具有明显的氧化作用, 结合矿床的其他方面特

征,认为自然界中微生物在锰的氧化富集过程中起着积极的作用, 作用表现在两个方面:一方面微生物可以直

接对锰进行氧化,使原生碳酸锰矿转变为氧化锰矿;另一方面微生物又可以改变环境的 pH值,促进锰的化学

氧化。

已有的研究表明,各种各样的细菌、真菌和藻类均能催化 Mn
2+
的氧化。本研究进一步表明,锰细菌不仅

是广泛存在的,而且不同地点锰细菌群落的组成也并不相同。本研究的两个站点的锰细菌中 G
-
菌比例可占

90%以上,以变形杆菌门的 C-变形杆菌纲最多。二者的锰细菌微生物区系也存在着较大的差异, 如站位 P11

分离到的锰细菌主要包括 C-变形杆菌纲和放线菌纲, 二者分别占 86%和 14% ;站位 S11分离到的可培养锰细

菌属于 C-变形杆菌纲和 A-变形杆菌纲以及黄杆菌纲, 其中 C-变形杆菌纲和 A-变形杆菌纲分别占 63%和

31%。两个站位的 C-变形杆菌纲的组成也不一样,站位 P11的 C-变形杆菌纲包括嗜冷杆菌属、不动杆菌属海

杆菌属、假交替单胞菌属和希瓦氏菌属, 其中嗜冷杆菌属细菌最多, 其比例可达整个 C-变形杆菌纲的 67%。

而站位 S11的 C-变形杆菌纲包括希瓦氏菌属、海杆菌属、海单胞菌属、交替单胞菌属、科尔韦尔氏菌属和食烷

菌属。而田美娟等
[ 7]
对 2003年大洋一号采集的太平洋 4个站位的沉积物样品的 50株锰细菌的分子鉴定和

系统发育分析表明, 50株菌中 G
+
菌占 90% ;芽孢杆菌 (Bacillus)最多 ( 40株 ) ,可占 80%, 其余为少量的短杆

菌 ( 3株 )、副球菌 ( 4株 )等,而且芽孢杆菌在 4个站点细菌中分别占 70%、93. 34%、68. 42%、100%,都占了最

大比例。史君贤等
[ 6]
对东太平洋铁锰结核区微生物丰度的研究表明, 锰细菌可达 3929 CFU# g

- 1
沉积物。
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Johnston等
[ 5]
对北极贫营养湖泊 ( Toolik Lake)锰细菌介导的锰氧化速率的研究表明, 与其它水体相比,尽管

其锰氧化速率较低,但仍能在 3个月内全部氧化湖中的 Mn
2+
, 湖水中锰细菌浓度最高可达 9 @ 10

4
CFU#m l

- 1
。

Mn
2+
的氧化大多是微生物介导的, 因为叠氮化钠可抑制其氧化, 而叠氮化钠已经被证明是研究海水中 Mn

2+

氧化合适的微生物杀灭剂。以上研究结果均说明锰细菌存在的广泛性和多样性,这些可能都受制于锰细菌生

存的环境条件。

本研究表明,锰细菌筛选培养基分离的锰细菌均对 Mn
2+
有着较强的抗性,这与已有的研究相一致。田美

娟等
[ 7]
的研究表明,锰细菌对 Mn

2 +
有着较强抗性,而锰抗性菌株对锰具有高去除率的能力, 因此可将之应用

于环境污染治理领域,如城市饮用水净化、污水处理等, 从微生物学角度讲, 铁锰氧化细菌的应用潜力是巨

大的
[ 14, 16]

。
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