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摘  要 

1 

摘  要 

本研究结合变性梯度凝胶电泳（DGGE）技术、克隆文库技术和限制酶切片

段长度多态性（RFLP）等分子生物学手段，首次对白令海北部底、表层水体以

及表层沉积物中的细菌群落结构进行比较与分析，并利用 Bandscan 及多样性指

数对该区域浮游细菌及表层沉积物细菌的生物多样性进行评估，取得了以下主要

结果： 

1．通过 PCR-DGGE 分析，发现白令海北部底、表层海水中的细菌生物多样

性水平总体较高，而且底层水体中细菌多样性指数及丰度明显高于表层水体；St. 

Lawrence 岛北部 7 个站位的表层和底层水样，其丰度和多样性指数平均值低于

南部区域；采样深度大于 100m 的 3 个站位的底层水样，其多样性指数随着深度

的增加出现递增现象。获得的 36 条 DGGE 条带，其序列除了有 2 条属于环境样

品中的未知菌群以外，涵盖了以 Proteobacteria 和 Actinobacteria 为主的 6 个门。

其中，gamma-Proteobacteria 和 alpha-Proteobacterium 分别以 25.0%和 22.2%占据

优势地位。另外还包括：Actinobacteria (16.7%)，Cyanobacteria (11.1%)，

delta-Proteobacteria (5.6%)，beta-Proteobacteria (2.8%)，Firmicutes (5.6%)，

Bacteroidetes (2.8%)和 Verrucomicrobia (2.8%)。其中 83.3%的序列与 GenBank 数

据库中未培养微生物的相似性很高，说明白令海北部底、表层海水中，蕴藏着丰

富的未培养微生物资源。 

2．对该海域 19 个站位沉积物样品的 PCR-DGGE 分析表明，白令海北部表

层沉积物中的细菌多样性指数、均匀度指数以及丰度的平均值，均明显高于底、

表层水样的结果。在深度大于 100m 的几个站位中， DBSA 站位的多样性指数

及均匀度指数均为最大，而 DBSE 和 DBS1 站位的丰度值则在沉积物的 19 个站

位中处于最高。获得的 37 条 DGGE 条带，有 56.8%属于 Proteobacteria，其中

delta-Proteobacteria（32.4%）与 gamma-Proteobacteria（18.9%）占据优势地位。

此外还有：Bacteroidetes（13.5%），Actinobacteria (8.1%)，Acidobacteria (8.1%)

和 Cyanobacteria (2.7%)。另有 10.8%的序列属于环境样品中的未知菌群。 

3．构建了 NEC5、DBSE 和 DBS1 三个站位表层沉积物细菌的 16S rDNA 文

库，发现其涵盖了包括 Proteobacteria 和 Acidobacteria 等在内的 10-13 个门。具

体包括：alpha-, beta-, gamma-, delta- 和 epsilon-Proteobacteria，Acidobacteria， 
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Bacteroidetes，Actinobacteria，Planctomycetes，Nitrospirae，Verrucomicrobia，

Chloroflexi，Firmicutes，Chlorobi bacterium，Gemmatimonadetes，Cyanobacterium， 

Fibrobacteres 和 Spirochaetes 等。在表层沉积物中最丰富的微生物类群为

Proteobacteria，约占所有克隆子的一半。其中 delta-Proteobacteria 在 3 个站位中

均为优势类群，其次是 gamma-Proteobacteria 和 Acidobacteria。所测序列与

GeneBank中已知细菌序列的相似性在 84.1-99.8%，其中 41%的序列同源性≤95%，

说明该海域沉积物环境中蕴藏着丰富的未知微生物资源。与白令海沉积物细菌具

有较近亲缘关系的序列，有 99.8%都来自不可培养的细菌。 

 

 

关键词：白令海；PCR－DGGE；16S rDNA 文库；细菌多样性； 
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Abstract 

Biodiversity of bacteria in the bottom and surface water, as well as the bacteria in 

the top layer of sediments from the Northern Bering Sea, were studied by a 

combination of PCR-DGGE, RFLP and 16S rDNA analysis. Shannon-wiener’s Index 

and software BandScan were used to evaluate the bacterial biodiversity. The main 

results were as follows: 

1. DGGE analysis showed that the bacterial biodiversity of bottom and surface 

water in the Northern Bering Sea was quite abundant. The Shannon-wiener’s Index 

value and richness of bacteria in the bottom water were higher than those in the 

surface water. 36 sequences fell into six bacterial groups, including 

gamma-proteobacteria (25.00%), alpha-proteobacterium (22.22%), Actinobacteria 

(16.67%), Cyanobacteria (11.11%), delta-proteobacteria (5.56%), beta- 

proteobacteria (2.78%), Firmicutes (5.56%), Bacteroidetes (2.78%) and 

Verrucomicrobia (2.78%) ， unidentified bacteria(5.56%). About 83.3% of the 

sequences had a high similarity with uncultured bacteria, suggesting that there are rich 

microbial resources in the Northen Bering Sea. 

2. DGGE analysis showed that the Shannon-wiener’s Index value, richness and 

evenness of bacteria in sediments were clearly higher than those in water. The top 

Shannon-wiener’s Index value and evenness are appeared in DBSA(100m). 

DBSE(438m) and DBS1(2375m) showed the top richness. 37 sequences fell into six 

bacterial groups. 56.8% of them were Proteobacteria. Others were Bacteroidetes 

(13.51%), Actinobacteria (8.11%), Acidobacteria (8.11%), and Cyanobacteria (2.7%). 

Delta- Proteobacteria was dominant in sediments in this area. 10.81% of the 

sequences belonged to unidentified bacteria in environment.  

3. 16S rDNA clone libraries of sediments from NEC5, DBSE and DBS1 indicated 

that bacterial community composition of the sediments had a high diversity. More 

than 400 clones from the 16S rDNA library fell into 10-13 bacterial groups, including 

alpha-, beta-, gamma-, delta- and epsilon-Proteobacteria, Acidobacteria, 

Bacteroidetes, Actinobacteria, Planctomycetes, Nitrospirae, Verrucomicrobia, 
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Chloroflexi,  Firmicutes, Chlorobi bacterium, Gemmatimonadetes, Cyanobacterium, 

Fibrobacteres and Spirochaetes. 99.8% of the sequences had a high similarity to 

uncultured bacteria, and 41% of them showed less than 95% similaritiy to the 

sequences in GeneBank. Delta- Proteobacteria was dominant in all three 16S rDNA 

clone libraries, followed by gamma-Proteobacteria and Acidobacteria. 

 

 

Keywords: Bering Sea; PCR-DGGE; 16S rDNA; bacterial diversity 
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1.前 言 

1.1 海洋微生物及其多样性 

1.1.1 海洋微生物及其生态功能 

海洋中分布着数量庞大、种类繁多的微生物，它们包括了海洋中从原核到真

核的不同类群的生物，如细菌、放线菌、真菌、部分藻类和病毒
[1]
。它们具有种

类和群落结构、代谢类型、适应机制的多样性，在海洋生态系统的物质循环、能

量流动、信息传递中有着极其重要的作用。 

海洋微生物种类繁多,据统计有 100 万至 2 亿种，而且相对于陆地微生物而言,

它们能够适应海洋特有的高盐、高压、低营养、低光照等极端条件[2]。广泛地分

布于海洋中的原核生物是海洋微生物极重要的组成部分，其主要营浮游生活

（free-living）或附着在其它大型海洋生物或颗粒物质上（particle-attched），它们

在海洋表层和海洋沉积物中的数量都极为可观。海洋水体中原核生物的总数约为 

1×1029 个，在海洋沉积物表层（0-10 cm）栖息了大约 1.7 × 1028个微生物[3]。 

海洋微生物生物量比浮游植物大 2-3 倍，占生命及非生命颗粒有机碳（POM）

总量的 26-62％[4]，并且能矿化大约一半海洋中光合作用固定下来的碳[3, 5]，参与

完成 C、N、P、Si 等生源要素的循环，推动海洋有机物质的矿化过程，对海洋

生态系统中碳和能量的转换起着重要作用。Kirchman 等(1993)在亚北极太平洋

(oceanic subarctic Pacific)水域对异养浮游细菌的研究结果表明,在该水域,异养浮

游细菌构成了一个大型的碳源及氮源贮存库,从而成为次北极太平洋水域生态系

统动力学中一个重要的调控因素[6]。 

1988 年美国科学家 Cole 发现细菌生产力在海洋真光层中相当重要，其中细

菌生产力相当初级生产力的 31%，且 2/3 是在真光层中产生，另外 1/3 是在无光

层中产生[7]。海洋微生物可以作为海洋食物链中的有机物初级生产者，成为浮游

动物及底栖动物的食物来源。20 世纪 80 年代初， Azam 等人的研究揭示了海

洋细菌可以直接被原生动物摄食，而原生动物继续被个体更大的后生动物捕食[3, 

5]。而且，海洋微生物，尤其是海洋中数量巨大的异养细菌不仅仅是无机元素再

生的分解者，也是海洋中有机颗粒的重要生产者。海洋环境中另外一种有机碳存

在形式即 POC 在较低的粒径范围内不具有生物可利用性，必须经过细菌的作用

转化后才得以流动。细菌在利用溶解有机碳(DOC)的过程中实际上又提供了上层
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营养级可利用的颗粒有机碳。这个过程被称之为微生物二次生产 (bacterial 

secondary production)[8]。 

海洋微生物还作为分解者，具有降解有机物质的能力，在海洋的生物地球化

学循环中起着单一且简单的还原有机物质的作用。海洋细菌能将生物营养转化过

程中遗失的颗粒有机物（POM）和可溶有机物（DOM）分解利用使其返回到再

循环中。在贫养海区它可将 86%的初级生产力返回[9]。 

1.1.2 海洋微生物的多样性及其研究意义 

微生物多样性是指生命体在遗传、种类和生态系统层次上的变化。它代表着

微生物群落的稳定性，也反映环境生态机制对群落的影响。微生物多样性还可以

定义为微生物生命的丰富性，通常以生物区系的变化和生物化学过程间的相互关

系来反映。微生物多样性研究的内容基本上可以分为3个层次[10]（1）微生物种类

多样性的调查。如土壤微生物的分离、培养、鉴定、分类。（2）微生物生态功

能多样性的研究。可通过分析测定环境中的一些转化过程，如氮矿化速率、土壤

氮固持率、硝化作用以及酶的活性等开展研究。（3）遗传多样性，在酶水平和

DNA水平定性、定量分析它们的多样性。 

海洋约占地球表面积的71%，其区域环境复杂多变，高盐、高压、低温、低

营养和无光照等特殊区域生态环境，使海洋微生物在物种、基因组成和生态功能

上具有多样性。海洋微生物多样性是所有海洋微生物种类、种内遗传变异及其生

存环境的总称，包括生活环境的多样性、生长繁殖速度的多样性、营养和代谢类

型的多样性、生活方式的多样性、基因的多样性和微生物资源开发利用的多样性

等[11, 12]。海洋微生物多样性的研究无论对于生态系统功能的完整理解，还是对于

微生物资源的利用和开发都具有特殊重要的意义。 

在海洋微生物多样性的研究中，微生物群落的种群多样性一直是海洋微生物

生态学和环境学科研究的重点。近几年来，微生物群落结构成为研究的热点。首

先，群落结构决定了生态功能的特性和强弱。其次，群落结构的高稳定性是实现

生态功能的重要因素。再次，群落结构变化是标记环境变化的重要方面[13]。因此，

通过对海洋环境微生物群落的种群结构和多样性进行解析并研究其动态变化，可

以为优化群落结构、调节群落功能和发现新的重要微生物功能类群提供可靠的依

据。 
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