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研究报告 

黄海海域海洋沉积物细菌多样性分析 
张庆芳 1,2  杨超 1,2  于爽 1,2  刘春莹 1,2  迟乃玉*1,2 
1 大连大学生命科学与技术学院  辽宁 大连  116622 
2 辽宁省海洋微生物工程技术研究中心  辽宁 大连  116622 

摘  要：【背景】海洋独特的环境造就了海洋生物的多样性，海洋沉积物中细菌对海洋环境具有至关

重要的作用。【目的】研究陆地土壤和海洋沉积物间细菌群落相似性和差异性，以便更好地认识海洋

细菌多样性，深入了解沉积物细菌在海洋环境中的潜在作用。【方法】从中国黄海海域及大连市大黑

山脚下分别采集样品，以陆地土壤为对照，采用 16S rRNA 基因高通量测序技术分析海洋沉积物的

细菌群落结构。【结果】海洋沉积物样品中芽孢杆菌纲(Bacilli)、鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)和芽

孢杆菌属 (Bacillus)丰度高于陆地土壤样品；海洋沉积物中亚硝化单胞菌 (uncultured bacterium 
f. Nitrosomonadaceae)和厌氧绳菌(uncultured bacterium f. Anaerolineaceae)丰度虽低于陆地土壤，但丰

度值也均高于 1%；样品分类学统计显示酸杆菌门(Acidobacteria)在海洋沉积物和陆地土壤样品中的

序列丰度比例都较大，鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)在海洋沉积物样品中的序列丰度大于陆地土

壤样品。【结论】海洋沉积物细菌多样性可作为海洋环境恢复情况的重要指标，研究为合理开发和利

用海洋资源提供理论依据。 
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Bacterial diversity of marine sediments in the Yellow Sea 
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Abstract: [Background] The unique environment of the ocean creates a diversity of marine life, and 
bacteria in marine sediments play a vital role in the marine environment. [Objective] To study the 
similarities and differences of bacterial communities between terrestrial soil and marine sediments, so as to 
better understand the diversity of marine bacteria and the potential role of sediment bacteria in the marine 
environment. [Methods] Marine sediment samples and terrestrial soil samples were collected from the 
Yellow Sea waters of China and the Dahei Mountain in Dalian by 16S rRNA gene high-throughput 
sequencing technology. The bacterial community structure of marine sediments was analyzed by using 
terrestrial soil as a control. [Results] The abundance of Bacilli, Sphingomonas and Bacillus in marine 
sediment samples was higher than that in terrestrial soil samples. The abundance of uncultured bacterium 
f. Nitrosomonadaceae, and uncultured bacterium f. Anaerolineaceae in marine sediments is lower than that 
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in terrestrial soil, but the abundance values are also higher than 1%. Sample taxonomic statistics show that 
the sequence abundance ratio of Acidobacteria in marine sediments and terrestrial soil samples is large, 
and the sequence abundance of Sphingomonas in marine sediment samples is greater than that of terrestrial 
soil samples. [Conclusion] Marine sediment bacteria diversity can be used as an important index of 
marine environment recovery, the study provides theoretical basis for rational development and utilization 
of marine resources. 

Keywords: Marine sediments, Terrestrial soil, Bacterial diversity 

地球由海洋和陆地组成，海洋约占地球表面积

的 71%。海洋具有高盐、高压、低温、低营养和光

强变化大等独特的生态环境特征，因此造就了海洋

生物的多样性。生活在这种复杂环境中的海洋微生

物已经适应了环境，具有丰富的物种类型、代谢类

型、功能基因组成和生态功能[1-2]。海洋沉积物中的

微生物具有复杂的多样性，主要是因为海洋沉积物

有机质含量较高，约为海水的 104−105 倍，是微生

物的能量来源[3]。虽然海洋沉积物中的微生物只

占整个微生物群落的小部分，但是海洋沉积物中

的细菌占其微生物总数的一半以上，在沉积物中

占主导地位[4]。海洋沉积物中的细菌能产生多种分

解代谢酶，能够有效分解各种底物，也是海洋食物

链中的重要成员，并且对元素循环具有深远的影响[5]。

由于多种因素的影响，认为不同环境下的海洋沉积

物具有共有和特有的微生物群落[6]。海洋沉积物微

生物是海洋生态系统的重要组成部分，其多样性的

研究有助于我们深入了解海洋沉积物微生物的分

布特征及其在整个海洋生态系统中的功能。 
在以往的研究中，微生物群落分析仅使用传

统培养的方法，无法检测环境中大多数微生物群

落，特别是无法培养的微生物群落，这些群落往

往可能具有重要的生态功能[7]。下一代测序(next 
generation sequencing，NGS)使得对海洋沉积物

中微生物多样性研究获得突破性进展，为深入研

究未培养的细菌提供了可能性 [8-9]。最近研究显

示，海洋沉积物在海洋领域内具有最高的微生物

丰度和多样性[10]。Lin 等[6]采用 454 焦磷酸测序

法研究了北冰洋沉积物的细菌群落结构，发现

15 002 种细菌，相对丰富的菌群为 Proteobacteria

和 Firmicutes ， Proteobacteria 中

Gammaproteobacteria 和 Gammaproteobacteria 相

对丰度最高；Zeng 等[11]采用 454 焦磷酸测序对白

令海峡东北部沉积物样品进行了微生物群落组成

研究，发现沉积物细菌群落以 Alphaproteobacteria、

Epsilonproteobacteri 、 Deltaproteobacteria 和

Gammaproteobacteria 为主，在海洋沉积物样品中

还 观 察 到 多 种 参 与 元 素 循 环 的 古 菌 和 细 菌 ；

Nunoura 等 [12]对马里亚纳海沟底部沉积物的微

生物群落结构进行了研究，发现主要细菌群落由

Chloroflexi、Bacteroidetes 和 Planctomycetes 等组成，

结合元素分析和硝化细菌定量 PCR 技术，揭示了硝

化与反硝化的协同作用；Soliman 等[13]利用高通量

测序技术研究冲绳海槽中沉积物中细菌多样性发

现 ， Actinobacteria 、 Chloroflexi 、 Firmicutes 和

Proteobacteria 在所有样本中占主导地位，堤道环境

改变了海洋沉积物中的微生物群落组成和代谢物

特征。 
黄海的西北以辽东半岛南端老铁山角与山东

半岛北岸蓬莱角连线为界，与渤海相接；南以中国

长江口北岸启东嘴与济州岛西南角连线为界，与东

海相连。对于黄海海域的细菌群落组成和变化已有

一些研究，本实验室(辽宁省海洋微生物工程技术研

究中心)目前已筛选到几十余种产海洋低温酶的功

能细菌，初步意识到黄海海域细菌多样性，但对其

认识仍不全面。众所周知土壤是微生物的资源库，

然而陆地微生物的开发已日益枯竭，海洋同样具有

丰富的微生物资源，因此，海洋微生物多样性的研

究成为热点。目前，对海洋微生物的研究程度明显

低于陆地微生物，涉及海洋沉积物微生物的研究更
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是少之又少，且对海洋沉积物与陆地土壤细菌多样

性对比研究几乎没有。本研究利用 16S rRNA 基因

高通量测序技术，以陆地土壤为对照，旨在研究样

品间细菌群落的相似性和差异性，以便更好地认识

海洋细菌多样性，为深入了解沉积物细菌在海洋环

境中的潜在作用，以及为由陆地微生物研究转向海

洋沉积物微生物资源的开发利用提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 
1.1.1  实验组样品 

海洋沉积物样品：采自中国辽宁省大连市黄海

海域(N38°52′，E121°40′)，采集深度 50 m 左右，采

集月份 10 月，编号为 B1。采集后放入−20 °C 备用。 
1.1.2  对照组样品 

陆地土壤样品：采自中国辽宁省大连市大黑

山脚下(N39°06′，E121°48′)，采集海拔 100 m 左

右，采集月份 10 月，编号为 A1。采集后放入−20 °C
备用。 

1.2  基因组 DNA 提取 
通过 SDS 结合蛋白酶 K 法提取样品基因组

DNA，样品 DNA 提取方法参见文献[14]。 

1.3  PCR 扩增及文库构建 
采用 16S rRNA 基因(V3–V4) PCR 扩增引物

338F (5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCA-3′) 和 806R 
(5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)进行扩增。

PCR 扩增详细步骤参见文献[15]。对产物进行纯化、

定量和均一化，构建测序文库，通过文库质检及

Illumina HiSeq 2500 双端测序，得到测序序列相关

信息。测序由北京百迈客生物科技有限公司完成。 

1.4  生物信息分析方法 
应用 FLASH V1.2.7 软件拼接各样品得到 Raw 

Tags；应用 Trimmomatic V0.33 软件过滤 Raw Tags，

得到 Clean Tags。对 Tags 相似性为 97%的序列应用

QIIME V1.8.0 软件 [16]聚类，得到操作分类单元

(operational taxonomic units，OTU)。通过 α 多样性

指数统计分析研究样品物种丰度和多样性。通过物

种注释及多样性分析研究样品物种构成。应用

MEGAN 软件[17]将测序物种信息回归至数据库的分

类学系统关系树中，研究两样品在不同分类学分支

上序列丰度的差异以及样品中所有细菌间的进化

关系[18]。 

2  结果与分析 

2.1  生物信息分析 
陆地土壤和海洋沉积物样品经拼接、质控和嵌

合体过滤后分别得到 27 318 和 19 495 条 Tags。将

Tags 相似性为 97%的序列聚类为 1 个 OTU，样品

总 OTU 数目为 463，陆地土壤样品的 OTU 数目为

430，海洋沉积物样品的 OTU 数目为 404。 

2.2  海洋沉积物和陆地土壤的 Venn 图分析 
由图 1 可知，陆地土壤样品独有 OTU 数目为

59，海洋沉积物样品独有 OTU 数目为 33；样品共

有 OTU 数目为 371。陆地土壤和海洋沉积物样品中

细菌种类大部分相似；陆地土壤样品中的细菌种类

略高于海洋沉积物样品中的细菌种类；陆地土壤和

海洋沉积物样品中细菌种类在所有样品细菌种类

占比分别约为 92.87%和 87.25%。 

2.3  海洋沉积物和陆地土壤的 α多样性分析 
由表 1 可知，本次各样本测序结果覆盖率大于

0.998。海洋沉积物的物种丰度和物种多样性都略低

于陆地土壤。 
 

 
图 1  细菌群落组成的 Venn 图 
Figure 1  Venn diagram of bacterial community 
composition 
注：A：陆地土壤样品 A1；B：海洋沉积物样品 B1. 
Note: A: Terrestrial soil sample A1; B: Marine sediment sample B1. 
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表 1  样品 α多样性指数 
Table 1   Sample alpha diversity index 
Sample ACE  

index 
Chao1 
index 

Simpson 
index 

Shannon 
index 

Coverage 

A1 438.1 439.5 0.007 4 5.436 2 0.998 6 
B1 408.3 410.5 0.016 5 5.043 8 0.998 9 

 

2.4  海洋沉积物和陆地土壤的物种组成分析 
由表 2 可知，在门、纲、目、科、属 5 个细菌

分类学水平上，海洋沉积物和陆地土壤的物种很接

近，表明它们在物种组成相似性较高。 
2.4.1  门水平样品物种分布 

对海洋沉积物和陆地土壤在门水平上进行细

菌分布比较，见图 2。 
由图 2 可知，陆地土壤在门水平上的物种丰度

大 于 5 % 由 高 至 低 类 别 如 下 ： 变 形 菌 门

(Proteobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteria)、绿弯菌

门(Chloroflexi)、放线菌门(Actinobacteria)、芽单胞

菌门(Gemmatimonadetes)。海洋沉积物在门水平上

的物种丰度大于 5%由高至低类别如下：变形菌门

(Proteobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteria)、厚 
 

表 2   样品各分类水平上物种数 
Table 2  The numbers of species at each classification level 
of the sample 
Sample Phylum Class Order Family Genus 

A1 17 47 68 111 146 

B1 15 44 68 113 147 

 

 
 

图 2  门水平物种分布图 
Figure 2  Phylum horizontal species distribution map 

壁菌门(Firmicutes)、放线菌门(Actinobacteria)、绿

弯 菌 门 (Chloroflexi) 。 海 洋 沉 积 物 中 厚 壁 菌 门

(Firmicutes)丰度为 8.5%，远高于陆地土壤(0.07%)，
约为其 120 倍。 
2.4.2  纲水平样品物种分布 

对海洋沉积物和陆地土壤在纲水平上进行细

菌分布比较，见图 3。 
由图 3 可知，陆地土壤在纲水平上的物种丰度

大于 5%由高至低类别如下：Subgroup 6、α-变形菌

纲(Alphaproteobacteria)、Blastocatellia、β-变形菌纲

(Betaproteobacteria)。海洋沉积物在纲水平上的物种

丰 度 大 于 5%由 高 至 低 类 别 如 下 ：α- 变 形 菌 纲

(Alphaproteobacteria)、Subgroup 6、芽孢杆菌纲(Bacilli)、
Blastocatellia、γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria)。
海洋沉积物中芽孢杆菌纲(Bacilli)丰度为 8.5%，远

高于陆地土壤(0.07%)，约为其 120 倍。 
2.4.3  属水平样品物种分布 

对海洋沉积物和陆地土壤在属水平上进行细

菌分布比较，见图 4。 
由图 4 可知，陆地土壤在属水平上的物种丰度

大于 5%由高至低类别如下：未培养细菌 c. 6 亚群

(uncultured bacterium c. Subgroup 6)、未培养的亚硝化

单胞菌属(uncultured bacterium f. Nitrosomonadaceae)、
RB41。海洋沉积物在属水平上的物种丰度大于 5%由

高至低类别如下：鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)、 
 

 
 

图 3  纲水平物种分布图 
Figure 3  Class horizontal species distribution map 
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图 4  属水平物种分布图 
Figure 4  Genus horizontal species distribution map 

 
未培养细菌 c. 6 亚群(uncultured bacterium c. Subgroup 
6)、芽孢杆菌属(Bacillus)、RB41。海洋沉积物中鞘

氨醇单胞菌属(Sphingomonas)丰度为 9.36%约为陆

地土壤丰度的 2 倍(4.48%)；海洋沉积物中芽孢杆菌

属(Bacillus，A1：0.04%，B1：7.17%)丰度为 7.17%，

远高于陆地土壤(0.04%)，约为其 180 倍。 

2.5  海洋沉积物和陆地土壤的分类学统计结果 
对海洋沉积物与陆地土壤样品进行分类学统

计，见图 5。 
由图 5 可知，海洋沉积物与陆地土壤样品的系

统发育网络的总体组成较为相似，在不同发育分支

上 具 有 差 异 性 。 Acidobacteria 序 列 丰 度 最 大 ，

Acidobacteria 在陆地土壤样品和海洋沉积物样品中

的序列丰度比例都较大。Sphingomonas 序列丰度较

大，且其在海洋沉积物中的序列丰度大于陆地土壤。 

3  讨论 

微生物是地球上生命的基础，通过生物化学反

应驱动全球的元素循环并为其他生物群落提供营

养，从而为生态系统提供服务。海洋沉积物中的微

生物具有至关重要的作用，可以防止化学污染、富

营养化、过度开发和物种入侵等重大人为威胁[19]。

海洋沉积物细菌群落结构受海洋环境变化的潜在

影响，因此可以利用细菌多样性作为海洋生态环境

的检测指标[20]。探索细菌群落多样性同样是微生态

研究的重要内容[21]。 
海洋沉积物和陆地土壤的各分类水平中物种

组成基本相似，但在物种丰度上有所差异。海洋沉

积物中 Bacilli、Sphingomonas 和 Bacillus 丰度高于陆

地土壤；Uncultured bacterium f. Nitrosomonadaceae
和 Uncultured bacterium f. Anaerolineaceae 在海洋沉

积物中的丰度虽低于陆地土壤，但丰度值也均高于

1%。Bacilli 属于 Firmicutes 中的一类，为好氧异

养型，容易在营养丰富的表层沉积物中繁殖而占优

势[22]，陆地降水和泥流为黄渤海海域输送了丰富的

营养盐[23]，沿海地区经济快速发展的同时，大量的

氮磷等营养物和有机碳等化学耗氧物质入海[24]，不

仅造成海洋污染，还导致黄海富营养化，这可能是

Bacilli 丰度较高的原因。Sphingomonas 对氮工业废

水、生活污水的短程硝化-反硝化脱氮以及在受污

染水源水中的处理均发挥着重要作用[25]；Bacillus
为主要的反硝化细菌，具有良好的反硝化性能[26]；

Uncultured bacterium f. Nitrosomonadaceae 是主要

的硝化功能菌，能将氨氧化为 NO2
−，在生物脱氮过 
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图 5  样品分类学树状图 
Figure 5  Sample taxonomy tree 
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程中控制着硝化作用的速度和进程，可以提高生物

脱氮效率[27]；Uncultured bacterium f. Anaerolineaceae
具有降解 NO2

−的能力[28]，上述证据表明，海洋沉

积物中有多种在氮循环中发挥着重要作用的功能

菌，本研究将有助于对氮循环功能菌的发现及其在

环境保护等领域的潜在应用价值。 
在多项海洋沉积物细菌多样性的研究中发现

Proteobacteria 是 优 势 菌 门 [29] ， 其 中

Alphaproteobacteria 、 Gammaproteobacteria 和

Deltaproteobacteria 是大多数烃类污染的海洋沉积

物中的主要优势菌，其次是 Bacteroidetes[30]。本研

究中，Proteobacteria 在黄海海洋沉积物中也为优势

菌门。Alphaproteobacteria、Betaproteobacteria 和

Gammaproteobacteria 通常具有降解石油、石油烃、

芳烃等碳氢化合物的功能[31]，近几年来，7·16 大连

输油管道爆炸事故和 6·30 大连中石油新大一线原

油泄漏事故给大连黄海海域造成了重大原油污染，

此外，石油开采、船舶泄露、渔船作业、运油船舶

突发事件等导致的石油污染等，使黄海环境也不断

恶化，氮磷、石油类、重金属超标，富营养化导致

赤潮、水母暴发灾害频发，产卵环境恶化，饵料质

量下降，海洋生态退化[32]，因此 Bacteroidetes 有可

能被用于海洋生态环境的生物修复，其丰度变化同

时可作为原油污染程度的检测指标之一。在本研究

中未检测到 Deltaproteobacteria，可能与当时采集样

品时的温度有关，曾有研究报道 Deltaproteobacteria
在温度较低环境下存在[33]。在已经报道的黄海沉积

物多样性的研究中 Bacteroidetes 为优势菌门[34-36]，

与上述研究不同的是在本研究中虽然检测到了

Bacteroidetes，但其丰度较低。 
黄 海 海 洋 沉 积 物 中 其 他 优 势 菌 门 还 包 括

Acidobacteria 和 Actinobacteria。Acidobacteria 具有

降解植物多聚体的功能[37]，可在其他纤维素降解菌

无法生存的极端条件下降解纤维素[38]；还具有异化

铁还原的能力，参与生态环境中的铁循环，异化铁

还原对重金属污染场地进行修复具有广阔的应用

前景[39]。目前对于海洋中 Acidobacteria 的研究尚且

较少，海洋中 Acidobacteria 资源丰富，开发水平低，

开发潜力巨大。Actinobacteria 在有机质分解和矿化

作用的过程起重要作用，已被普遍认为是生物活性

物质和海洋药物开发的重要微生物来源，可以产生

大量的活性次级代谢产物，具有产生代谢产物多样

性的能力，海洋中 50%的生物生长依赖放线菌所具

有的抗菌活性[40]。 
通过样品分类学统计结果显示，Acidobacteria

在陆地土壤样品和海洋沉积物样品中的序列丰度

比例都较大，Sphingomonas 在海洋沉积物中的序列

丰度大于陆地土壤中。Sphingomonas 所特有的辅酶

Q 主要包含鞘脂，鞘脂在污染物代谢方面具有重要

意义[41]，并已证明 Sphingomonas 具有生物降解的

能力，可在 3 个月内降解 40%的聚乙烯塑料袋，在

生物合成、生物降解领域具有广阔的应用前景。 
通过上述生物信息学分析(α 多样性分析、物种

组成及丰度、分类学统计)，本研究采集的陆地土壤

(N39°06′ ， E121°48′) 与 海 洋 沉 积 物 (N38°52′ ，

E121°40′)两组样品间的细菌多样性具有较高相似

性。影响微生物多样性的诸多因素中环境营养水平

是重要因素[42]，陆地土壤与海洋沉积物处于开放性

系统中，陆地土壤与海洋沉积物间持续进行物质循

环与能量循环，可能导致陆地土壤与海洋沉积物间

的生态环境及生态因子具有一定相似性及稳定性，

从而导致细菌群落的稳定性[43]，使得陆地土壤与海

洋沉积物中细菌的物种组成及丰度也具有相似性。 

4  结论 
通过高通量测序技术，对海洋进行细菌多样性

研究，可作为海洋生态环境的检测指标。海洋细菌

的开发潜力巨大，目前对海洋中细菌的研究程度远

不如陆地土壤细菌，海洋细菌资源库的开发与利用

是未来重要方向。海洋沉积物和陆地土壤样品的物

种组成与分布多数为未培养的菌属，现有的培养方

法和技术尚不能对其进行分离培养，对此类未培养

微生物的分离培养以及对其性质功能的研究是未

来微生物研究的主要方向。 
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