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摘要：采用１６ＳｒＤＮＡ文库和变性梯度凝胶电泳（ＤＧＧＥ）技术，对黄海西北部３个近岸站位沉积物

中细菌群落多样性及空间分布特征进行了调查和解析。对表层沉积物１６ＳｒＤＮＡ序列统计表明，

各站位细菌群落多样性很高，γ和δ变形菌纲分别占克隆序列总数的２０％～３２％，是沉积物中的

绝对优势类群。ＤＧＧＥ图谱分析表明，同一站位中不同深度的细菌群落结构相似性较高，而不同

站位间群落结构相差较远。研究表明在黄海西北近岸沉积物中细菌群落多样性较高，优势类群明

显，在较小尺度范围内群落结构的垂直变化不明显。
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１　引言

海洋沉积物覆盖了地球表面７１％的面积，它是

集高压、高盐等极端条件于一体的特殊生态环境［１］。

根据溶解氧的分布与浓度，沉积物通常分为３层
［２］：

较浅的含氧表层；缺氧但能进行特殊氧化作用的氧

化层，在这一层中硝酸盐、氧化锰、氧化铁是主要的

电子受体；硫化物层。在不同含氧层中对应分布着

大量的功能细菌类群。海洋沉积物细菌群落是海洋

生态系统的重要组成部分，在海洋碳、氮、磷和硫等

生源要素的矿化和循环中具有关键作用。研究表明

海洋沉积物中有机物质的降解有５０％是通过硫酸

盐还原菌（ＳＲＢ）完成的
［３］，氮的固定、硝化、反硝化

等循环过程，磷的吸收与释放均由相应的功能细菌

参与完成［４］。基于此，沉积物中细菌群落的生态学

价值已经引起人们的广泛关注。

海洋沉积物中蕴藏着丰富的微生物种质和基因

资源［５］。作为高压、高盐的特殊生境，沉积物中更可

能富集功能特异的微生物类群，对这些微生物的种

类和分布等研究，将有助于丰富我国海洋药物资源

库［６］，加强对未分离和未培养微生物的认识［５］，揭示

生命的多样性和复杂性［５］。早期对海洋细菌的相关

研究都是建立在传统的纯培养方法基础上的，这一

方法很难完全体现自然生境中原始的细菌群落特

征，使其在海洋细菌多样性研究中受到了限制，而分

子生物学研究方法的不断发展和完善为其提供了有

力手段，如基于１６ＳｒＤＮＡ的遗传指纹和克隆文库

技术、荧光原位杂交技术等，已经被广泛应用于原位

揭示微生物的种类、数量、丰度、分布以及群落演替

等研究中［７－８］。

北黄海位于我国东北部，东临朝鲜和韩国，北靠

辽南，南接山东半岛，形似四边形洼地。这一独特的

地形分布特征使北黄海具有独特的冷水团等海洋现

象和与之相伴的海洋生态系统［９］。相对于自然沉积

环境，近海容易受到人类活动的影响，这类水体的沉

积物生境更加特殊。细菌群落作为该特殊生境中的

重要组成部分，其群落种类组成和空间分布等特征

亟需系统研究阐明，为此，本研究通过对表层沉积物

构建细菌１６ＳｒＤＮＡ文库来揭示细菌群落的种类和

多样性，采用变性梯度凝胶电泳（ＤＧＧＥ）技术，解析



沉积物细菌群落在垂向４个层次中的结构和分布特

征，探讨邻界水域、黄海冷水团以及人类活动等自然

和人为因素对细菌群落的影响，这将有助于深层次

理解该海域沉积物的生态系统结构和功能，也可为

我国近海细菌资源及生态环境的研究提供理论

依据。

２　材料与方法

２１　样品采集

在２００７年４月通过搭载“东方红２号”科考船，

在黄海、渤海交汇的近海（Ｓｄ）、北黄海冷水团附近

（Ｃｍ）
［９］和北黄海近岸陆架峰区附近（Ｌｄ）（图１）采

集沉积物。应用箱式沉积物采样器采集沉积物柱

后，将表层０ｃｍ（１）、１０ｃｍ（２）、２０ｃｍ（３）、３０ｃｍ（４）

沉积物置于灭菌管中，于－２０℃保存。海水深度、

温度、盐度数据由船载自容式 ＣＴＤ仪（美国Ｓｅａ

ＢｉｒｄＥｌｅｃｔｒｏｎｉｃｓ制造）获取，相关数据信息见表１。

图１　采样站位地理坐标

表１　采样站位及表层沉积物细菌１６犛狉犇犖犃文库信息

站位 样品 深度／ｍ 温度／℃ 盐度 克隆数 ＯＵＴ数 覆盖度（％） 多样性指数 均匀度指数

Ｓｄ Ｓｄ１ ２２ ８．９７３ ３１．９０５ ５６ ４９ １２．５０ ５．５１ ０．９８

Ｃｍ Ｃｍ１ ５４ ５．６０１ ３２．３４５ ５８ ５４ ６．９０ ５．７１ ０．９９

Ｌｄ Ｌｄ１ ４５ ６．５１５ ３１．９５０ ５８ ５５ ５．１７ ４．８５ ０．８４

２２　犇犖犃提取及犘犆犚扩增

采用试剂盒ＰｏｗｅｒＳｏｉｌＤＮＡＩｓｏｌａｔｉｏｎｓｋｉｔ（美

国 Ｍｏｂｉｏ制造）提取沉积物总 ＤＮＡ，最终溶解于

２ｍｍｏｌ／ｄｍ３ ＴｒｉｓＨＣｌ（ｐＨ＝８）中，取５μＬＤＮＡ

进行电泳检测。以总 ＤＮＡ 为模板，采用细菌

１６ＳｒＤＮＡ保守引物进行ＰＣＲ扩增。文库构建引物

分 别 是 ＢＳＦ８／２０：５′ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＣＴＧＧＣＴ

ＣＡＧ３′和ＢＳＲ１５４１／２０：５′ＡＡＧＧＡＧＧＴＧＡＴＣ

ＣＡＧＣＣＧＣＡ３′
［１０］。ＤＧＧＥ 引物分别是 ＢＳＦ８／２０

和 ＢＡ５３４ＲＧＣ：５′ＡＴＴＡＣＣＧＣＧＧＣＴＧＣＴＧＧ

３′
［１１］，其中ＢＡ５３４ＲＧＣ的５′端带有 ＧＣ夹（ＣＧＣ

ＣＣＧＣＣＧＣＧＣＧＣＧＧＣＧＧＧＣＧＧＧＧＣＧＧＧＧＧＣＡＣ

ＧＧＧＧＧＧ），所有引物均购自上海Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ。

ＰＣＲ扩增在Ｍｙｃｙｃｌｅ扩增仪（美国ＢｉｏＲａｄＬａｂｏｒａ

ｔｏｒｉｅｓ制造）上进行，５０μＬ体系包括５μＬ１０×ＰＣＲ

缓冲器（含 Ｍｇ
２＋），４μＬｄＮＴＰ，引物各１．５μＬ

（２０μｍｏｌ／ｄｍ
３），０．２５Ｕ犜犪狇ＤＮＡ聚合酶（大连宝

生物公司生产），ＤＮＡ模板约１０ｎｇ。ＰＣＲ反应条

件为：预变性９４℃，５ｍｉｎ；接以３０个循环，包括

９４℃变性 ４０ｓ，５０℃ （ＤＧＧＥ 为 ６０℃ 每循环降

０．３℃）退火３０ｓ，７２℃延伸９０ｓ；７２℃，１０ｍｉｎ。

ＰＣＲ完成后取５μＬ产物作电泳检测，并与定量

ＭａｒｋｅｒＤＬ２０００进行比对。

２３　１６犛狉犇犖犃文库的构建

采用用胶回收方法纯化的ＰＣＲ产物，根据参考

文献［１２］构建表层沉积物中细菌的１６ＳｒＤＮＡ文

库。当文库的阳性克隆效率高于９０％时，随机挑取

６０个左右白斑克隆进行测序（美国ＡＢＩ３７３０），测序

时采用载体两侧的 Ｍ１３通用引物，对获得的双向序

列以 ＣｈｒｏｍａｓＰｒｏ软件（澳大利亚 Ｔｅｃｈｎｅｌｙｓｉｕｍ

Ｐｔｙ开发）进行序列拼接及载体去除。

２４　犇犌犌犈条件及群落图谱分析

应用ＤＧＧＥ技术解析细菌群落的结构。变性

梯度胶中聚丙烯酰胺浓度为 ８％，变性梯度为

４０％～６５％，温度为６０℃，７５Ｖ，１５ｈ，凝胶采用银

染法染色。根据ＤＧＧＥ图谱中同一迁移距离上条

带的有无，将图谱数字化处理，应用ＳＰＳＳ软件（美

国ＳＰＳＳＩｎｃ开发）中，以ＰＣＡ方法对各泳道群落进

行主成分分析。

选取数量较大或变化较大的条带按文献［１３］的

方法回收条带ＤＮＡ。取回收的ＤＮＡ为模板，以产

生该ＤＧＧＥ图谱相同的不带ＧＣ夹的引物，采用同
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前体系和ＰＣＲ程序进行扩增，ＰＣＲ产物切胶纯化

（德国，ＮｕｃｌｅｏＳｐｉｎ ＥｘｔｒａｃｔＩＩ，ＭａｃｈｅｒｅｙＮａｇｅｌ生

产）后，按产品说明书克隆Ｔ载体（ｐＭＤ１９Ｔ，宝生

物）。对转化子的筛选采用了蓝白斑及ＰＣＲ的方

法，ＰＣＲ直接以白斑菌落为模板，采用能与Ｔ载体

插入点两侧特异结合的 Ｍ１３通用引物进行检测。

每条带选取５个阳性克隆，同样以 Ｍ１３通用引物进

行测序（ＡＢＩ３７３０）。

２５　序列处理

采用Ｓｅｑｕｅｎｃｈｅｒ５．０软件（美国ＧｅｎｅＣｏｄｅｓ公

司开发）将相似性大于９７％的序列归为同一个操作

分类单元（ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌｔａｘｏｎｏｍｙｕｎｉｔ，ＯＴＵ）。以

覆盖率（犆）来评价构建的１６ＳｒＤＮＡ文库对环境细

菌多样性的体现，公式为

犆＝ ［１－狀／犖］×１００％，

式中，犖 代表测序的克隆总数；狀 代表 ＯＴＵ 数

量［１４］。

将所有序列提交到 ＲＤＰＩＩ（ＲｉｂｏｓｏｍａｌＤａｔａ

ｂａｓｅＰｒｏｊｅｃｔＩＩ）数据库
［１５］进行在线分类，同时计算

各类群的比例。下载相似序列，采用ＣｌｕｓｔａｌＷ 对

齐序列，去除冗余序列后，应用 ＭＥＧＡ４．０软

件［１６］以相邻法（引导指令为１０００）绘制系统进

化树。

对获得的文库１６ＳｒＤＮＡ序列，采用香农威纳

（ＳｈａｎｎｏｎＷｅｉｎｅｒ）指数
［１７］和Ｐｉｅｌｏｕ均匀度指数

［１８］

来描述群落的多样性和均匀性。香农威纳指数的

公式为

犎′＝－∑（狀犻／犖）ｌｏｇ２（狀犻／犖），

式中，犎′多样性指数；犖 为该文库序列总数；狀犻为第

犻个ＯＴＵ包含的序列条数；狀犻／犖 第犻个ＯＴＵ中序

列条数占文库序列的百分数。

Ｐｉｅｌｏｕ均匀度指数（犑′）公式为

犑′＝犎′／犎ｍａｘ，　　犎ｍａｘ＝ｌｏｇ２犛，

式中，犑′一般为０～１；犛为该文库ＯＴＵ总数；犎ｍａｘ

是群落理论上的最大多样性指数。

２６　序列在基因库中的登录号

１６ＳｒＤＮＡ文库序列和ＤＧＧＥ条带克隆序列均

已经递交至ＧｅｎＢａｎｋ中，１６ＳｒＤＮＡ文库Ｓｄ１，Ｃｍ１

和 Ｌｄ１序列分别对应的序列号为：ＧＱ２４６２８２—

ＧＱ２４６３３７，ＧＱ２４６３３８—ＧＱ２４６３９５和ＧＱ２４６３９６—

ＧＱ２４６４５３，ＤＧＧＥ条带克隆序列对应的序列号为

ＧＱ２４６２３０—ＧＱ２４６２８１。

３　结果与分析

３１　沉积物中细菌群落多样性

通过序列拼接及载体去除，从Ｓｄ，Ｃｍ，Ｌｄ三个

站位表层沉积物样品Ｓｄ１，Ｃｍ１，Ｌｄ１分别得到５６，

５８和５８个有效序列（表１）。将相似性大于９７％的

序列归为１个 ＯＴＵ 后，分别得到４９，５４，和５５个

ＯＴＵ，进而计算各样品的覆盖率分别为１２．５０％，

６．９０％和５．１７％；香浓威纳指数和均匀度指数如

表１所示，均呈现出Ｃｍ１大于Ｓｄ１大于Ｌｄ１的规

律，这表明Ｃｍ１的微生物群落最复杂、最稳定，而

Ｌｄ１最不稳定。

通过ＲＤＰ中的Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ程序，对所有序列进

行分类，发现存在大量无法确定其分类位置的序列，

样品Ｓｄ１，Ｃｍ１，Ｌｄ１分别有３条、１０条和８条序列

无法确定其分类学位置（见图２），其他序列多与未

培养细菌具有更高相似性，这表明在海域沉积物中

仍存在大量未被认知的细菌类群。

根据Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ程序分类结果（表１，图２），Ｓｄ１

沉积物细菌分布于７个已知的门，Ｃｍ１和Ｌｄ１沉积

物细菌序列都分布于８个已知门。变形菌门（ｐｒｏ

ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）在所有样品中均为优势菌群，在Ｓｄ１中

占全序列的６０．７１％，Ｃｍ１中占全序列的５１．７２％，

Ｌｄ１中占全序列的５５．１７％，其中γ变形菌纲（γ

ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和δ变形菌纲（δｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）为

克隆文库中的优势菌纲。

３２　细菌群落犇犌犌犈分析

对各站位４层沉积物中优势细菌群落进行

ＤＧＧＥ解析，图谱见图３。对各群落条带数字化后

进行主成分分析结果如图４。从ＤＧＧＥ电泳图谱中

可以看出各站位不同深度样品的可分辨电泳条带的

数目和位置不完全相同，优势条带也不相同，从所有

样品共检测到３０条，其中Ｓｄ站位可分辨的电泳条

带是１６～１９条，Ｃｍ站位可分辨的电泳条带是１０～

１４条，Ｌｄ站位可分辨的电泳条带是１４～１６条，其

中有４个条带（图３中条带１０，１２，以及其他２个未

测序条带）是各站位和各层次沉积物中都存在的，这

说明不同样品的细菌组成差异较大。通过对

ＤＧＧＥ图谱进行的主成分分析（见图４）表明，同一

站位而不同深度的微生物群落结构相似性较高，可

聚为一类，而不同站位间的细菌群落相似性较远，可

见同沉积物的垂向变化相比，地理上的距离差异对

细菌群落的分布起着更重要的作用。
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图２　各站位表层沉积物（Ｓｄ１，Ｃｍ１，Ｌｄ１）细菌１６ＳｒＤＮＡ序列和ＤＧＧＥ条带（Ｂａｎｄ）

克隆序列在不同分类阶元中的分布

图３　各站位（Ｌｄ，Ｃｍ，Ｓｄ）不同层次沉积物细菌群落的

ＤＧＧＥ图谱

　　对ＤＧＧＥ图谱中部分条带进行克隆测序，共得

到完整序列５２条，同样采用ＲＤＰ中的Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ程

序分类，结果表明Ｂａｎｄ序列分布于６个已知的门

图４　ＤＧＧＥ图谱中不同细菌群落的主成分分析

（图２），另外还有１８条序列无法确定其分类学位

置。变形菌门同样是Ｂａｎｄ序列中的最优势类群，

占序列总数的４６．２％，但与克隆文库不同，Ｂａｎｄ序

列中的优势细菌纲是α和γ变形菌纲（α，βｐｒｏ

ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）。从图中可以看出，除了优势菌群外，

克隆文库和条带中的细菌所属的门类并不相同，

Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓ，Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ，Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ，Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ

只出现在克隆文库中，但Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ，Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ，

Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ只出现在ＤＧＧＥ条带中，这种差异可能
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是克隆文库覆盖率较低而ＤＧＧＥ条带选择主观性 强导致的。

图５　γ变形菌纲序列系统发育图谱

分支处数字为支持率（小于５０％未显示），比例尺表示１％的碱基差异。Ｓｄ，Ｃｍ，Ｌｄ为各站位，后面

数字为各站位中对应的克隆序列号。Ｂ为ＤＧＧＥ条带序列，后面数字为其条带编号
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图６　δ变形菌纲序列系统发育图谱

分支处数字为支持率（小于５０％未显示），比例尺表示１％的碱基差异。Ｓｄ，Ｃｍ，Ｌｄ为各站位，后面数字

为各站位中对应的克隆序列号。Ｂ为ＤＧＧＥ条带序列，后面数字为其条带编号
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图７　ＤＧＧＥ优势条带系统发育图谱

分支处数字为支持率（小于５０％未显示），比例尺表示１％的碱基差异。Ｓｄ，Ｃｍ，Ｌｄ为各站位，后面数字

为各站位中对应的克隆序列号。Ｂ为ＤＧＧＥ条带序列，后面数字为其条带编号

４２１ 海洋学报　３２卷



３３　优势细菌群落系统发育分析

选取表层细菌１６ＳｒＤＮＡ文库和ＤＧＧＥ条带

中的γ和δ变形菌纲以及ＤＧＧＥ优势群落序列来

构建系统发育树，结果如图５～７。

图５为各文库及ＤＧＧＥ条带序列中γ变形菌

纲的系统发育图。根据该图发现多数克隆序列与

ＧｅｎＢａｎｋ中的序列分离较远，即使有相似序列也多

为未培养细菌，可见沉积物中细菌的多样性和不可

培养性都非常高。虽然序列来自不同站位，但我们

仍可见站间部分序列存在重叠的现象，如Ｃｍ１２７

与Ｌｄ１１，Ｓｄ１２７与Ｃｍ１２１等。在γ变形菌纲中

序列Ｓｄ１３６同太平洋中不可培养的犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊

ｓｐ．（ＡＪ５６７５９４）具有９７％的相似性，Ｌｄ１１９同犞犻犫

狉犻狅ｓｐ．（ＥＵ０８２０３５）具有９５％的相似性，Ｃｍ１５６同

日本 深 海 沉 积 物 中 不 可 培 养 的 γ变 形 细 菌

（ＡＢ０１５５４８）具有９９％的相似性，Ｂ６２同从镉污染

的 土 壤 中 分 离 的 细 菌 犃犮犻狀犲狋狅犫犪犮狋犲狉 ｓｐ．

（ＥＵ０３７２７９）具有９９％的相似性，Ｓｄ１１４同重金属

污染的海洋沉积物中不可培养的 γ变形细菌

（ＤＱ３５１７５９）具有９７％的相似性，这些序列的多样

性可能决定着功能的多样性。

δ变形菌纲主要是硫酸盐还原菌，其系统发育

图谱如图６所示，这些序列在δ变形菌纲的不同目

中均有分布，其中序列 Ｃｍ１５４ 属于粘球菌目

（Ｍｙｘｏｃｏｃｃａｌｅｓ），同从加勒比海中与珊瑚健康状况

相关的不可培养的细菌（ＦＪ４２５６０９）具有９６％的相

似性，Ｌｄ１４９属于脱硫单胞菌目（Ｄｅｓｕｌｆｕｒｏｍｏｎａ

ｌｅｓ）序列，同南极海域沉积物中不可培养的犇犲狊狌犾

犳狌狉狅犿狅狀犪狊ｓｐ．（ＡＹ１７７８０１）具有９８％的相似性。

Ｓｄ１１１属于脱硫杆菌目（Ｄｅｓｕｌｆｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ）序列，

同英国科恩河口沉积物中不可培养的犇犲狊狌犾犳狅犮犪狆

狊犪ｓｐ．（ＤＱ８３１５４２）相似性可达９９％。ＤＧＧＥ条带

Ｂ１２２序列为该纲中互营杆菌目（Ｓｙｎｔｒｏｐｈｏｂａｃｔｅ

ｒａｌｅｓ）序列，同瓦登海潮间带淤泥中的未培养细菌

序列（ＡＹ７７１９５９）具有９９％的相似性。

图７系统发育树中包含的是ＤＧＧＥ条带及１６Ｓ

ｒＤＮＡ克隆文库中部分相似序列，可以看到，ＤＧＧＥ

条带中的序列分别属于变形细菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅ

ｒｉａ）、厚 壁 菌 门 （Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、绿 弯 菌 门 （Ｃｈｌｏ

ｒｏｆｌｅｘｉ）、蓝 细 菌 门 （Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟 杆 菌 门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、梭杆菌门（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ）６个已知

的门，变形细菌门包括α，β，γ，和δ变形菌纲等，

其中α变形菌纲中的序列Ｂ３５同从海水中分离出

的 红 杆 菌 属 细 菌 犚犺狅犱狅犫犪犮狋犲狉犪犮犲犪犲犫犪犮狋犲狉犻狌犿

（ＡＪ８１０８３７）具有９７％的相似性，该菌能够氧化甲基

卤化物；Ｂ２１同从地中海海水中分离出的微嗜盐、严

格好氧的犜犺犪犾犪狊狊狅犫犪犮狋犲狉狅犾犻犵狅狋狉狅狆犺狌狊（ＡＪ６３１３０２）具

有９６％的相似性，此细菌能够产生细菌叶绿素ａ；β变

形菌纲中的序列Ｂ１０１同亚硝化叶菌犖犻狋狉狅狊狅犾狅犫狌狊

犿狌犾狋犻犳狅狉犿犻狊（Ｌ３５５０９）的相似性为９２％，该菌能够

将铵盐氧化成亚硝酸盐，参与硝化反应；γ变形菌纲

中的 序 列 Ｂ６２ 同 不 动 杆 菌 犃犮犻狀犲狋狅犫犪犮狋犲狉ｓｐ．

（ＤＱ１８９２５６）具有９７％的相似性。厚壁菌门中的序

列Ｂ１３同山羊葡萄球菌犛狋犪狆犺狔犾狅犮狅犮犮狌狊犮犪狆狉犪犲

（ＡＢ００９９３５）具有高达９９％的相似性，具有分解葡

萄糖、麦芽糖和蔗糖的功能。拟杆菌门中序列Ｂ９２

同屈挠杆菌犉犾犲狓犻犫犪犮狋犲狉ｓｐ．（ＡＢ０５８９０５）具有９５％

的相似性，此种菌分离于一种海洋腰鞭毛虫细胞，

Ｂ１１同不可培养的黄杆菌 犉犾犪狏狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿 ｓｐ．

（ＦＧ７４５２６６）具有９６％的相似性，可以分解海洋中

的溶解有机物质。梭杆菌门序列３－４同犘狉狅狆犻

狅狀犻犵犲狀犻狌犿犿犪狉犻狊（Ｙ１６７９９）具有９８％的相似性，能

在厌氧条件下将脱溴２，４，６三溴苯酚（ＴＢＰ）还原成

一溴苯酚（ｍｏｎｏｂｒｏｍｏｐｈｅｎｏｌｓ）。由于ＤＧＧＥ条带

序列的选择带有主观性，测序的带不一定是最优势

的类群，而且ＰＣＲ过程往往存在较大误差，所以

ＤＧＧＥ条带序列同１６ＳｒＤＮＡ文库序列的分布存在

许多分歧。

４　讨论与结论

对Ｓｄ１，Ｃｍ１，Ｌｄ１三个样品的克隆文库结果进

行对比如图２所示，γ和δ变形细菌是３个样品克

隆文库中的优势类群，放线菌门、酸杆菌门、拟杆菌

门、浮霉菌门、硝化螺旋菌门是３个克隆文库中都存

在的细菌门类，但浮霉菌和硝化螺菌在３个克隆文

库中所占的比例却存在明显的差别。浮霉菌在Ｌｄ１

中的比例最大，在Ｓｄ１中的比例最小，而硝化螺菌

在Ｓｄ１中的比例最大，Ｃｍ１中的比例最小。出现这

种差别的原因可能与站位所处的地理位置相关，其

中Ｓｄ１站位于渤海水域出水道口，柱深较浅，水交

换显著，容易受到机械或气象扰动的影响，加之此站

沉积物粒度较粗，氧的渗透率高，这些因素的综合作

用可能使得此站沉积物具有很高的氧含量，进而促

进了硝化螺旋菌的生长，而抑制了浮霉菌的生长。

Ｌｄ１位于辽东半岛近岸，陆源污染物排放量大，有机

质来源复杂［１９］，由于微生物分解而使溶解氧含量下
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降，而溶解氧含量低、污染的水质适合浮霉菌的生

长，但这种条件却不适合硝化螺旋菌的生长。Ｃｍ１

位于冷水团附近，水温较低，柱样较深，而且该站沉

积物属于细粒泥质沉积物，影响了氧的渗透和传质，

进而使氧含量下降，不利于硝化螺旋菌的生长。β

变形细菌仅在Ｌｄ１中检测到，这可能受到了人类活

动污染的影响，有研究表明β变形菌纲在污染环境

的细菌群落组成中所占的比例更大［２０］。绿弯菌门

（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）在Ｌｄ１中比例最大，但在Ｓｄ１中并未

检测到，这可能与含氧量有关，在本研究中所检测到

的绿弯菌门细菌都是厌氧绳菌纲。

从ＤＧＧＥ图谱上可以看出，在同一站位不同深

度范围内，相邻层次间细菌群落结构具有较高的相

似性，但表层和底层细菌群落结构相似性相对较低，

这可能是由于随着沉积层的加深，溶氧含量、氧化还

原电位、硫酸盐含量、硫化物含量等逐渐过渡，从而

４个沉积物层的细菌群落结构也相应形成一个变化

过程。细菌群落这种变化同地理距离导致的差异相

比并不明显，其中部分功能类群仍可能存在不同，只

是ＤＧＧＥ技术分离能力所限而无法全部解析
［２１］。

Ａｎｄｒｅｗ等
［２２］的研究表明在０～２２ｃｍ内表、中、底

三层沉积物内细菌群落结构发生明显的变化，这主

要是由于沉积物中硫化物、甲烷的含量在垂向分布

上发生了明显的变化；Ｅｄｌｕｎｄ等
［２３］的研究表明在

沉积物不同氧化还原层中细菌群落结构存在明显的

变化。对沉积物生物化学层次划分的主要依据是电

子受体和电子供体的变化，而在我们的研究中不同

层次沉积物中的硫酸盐、磷酸盐和硝酸盐等典型电

子受体的含量差异不显著（数据未给出），沉积物的

理化性质没有发生根本的变化，属于同一个沉积物

层，这可能是细菌群落结构垂向差异较小的原因。

从克隆文库和ＤＧＧＥ的结果可以看出，群落中

存在一些细菌同其功能相应，如δ变形细菌纲中的

ＳＲＢ类群，ＳＲＢ能够在厌氧条件下将硫酸盐进行还

原，而从 ＤＧＧＥ图谱及系统发育结果可以看出，

ＳＲＢ在３个站位的４个层次中都有分布，同深度无

明显相关性，这表明ＳＲＢ并非绝对厌氧，在好氧条

件下也可以生存。有研究表明，ＳＲＢ能够耐氧数小

时［２４］，甚至在有氧气存在的条件下进行有氧呼

吸［２５－２６］。

通过对黄海西北近岸３个站位沉积物细菌群落

多样性及空间分布特征进行了解析，表明各站位沉

积物微生物多样性都很高，变形细菌是优势群落，其

中的γ和δ变形细菌纲是最优势的类群，在同一站

位中不同深度的细菌群落结构相似性较高，地理位

置的差异是细菌群落分布的主导因素。

参考文献：

［１］　ＷＯＢＵＳＡ，ＢＬＥＵＬＣ，ＭＡＡＳＳＥＮＳ，ｅｔａｌ．Ｍｉｃｒｏｂｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｓｅｄｉｍｅｎｔｓｆｒｏｍｒｅｓｅｒｖｏｉｒｓｏｆｄｉｆｅｒｅｎｔ

ｔｒｏｐｈｉｃｓｔａｔｅ［Ｊ］．ＦＥＭＳＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙＥｃｏｌｏｇｙ，２００３，４６：３３１—３４７．

［２］　ＦＥＮＣＨＥＬＴ，ＦＩＮＬＡＹＢＪ．Ｅｃｏｌｏｇｙａｎｄｅｖｏｌｕｔｉｏｎｉｎｔｈｅａｎｏｘｉｃｗｏｒｌｄ［Ｍ］∥ＭＡＹＲＭ，ＨＡＲＶＥＹＰＨ．ＯｘｆｏｒｄＳｅｒｉｅｓｉｎＥｃｏｌｏｇｙａｎｄ

Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ．Ｏｘｆｏｒｄ：ＯｘｆｏｒｄＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙＰｒｅｓｓ，１９９５：２７６．

［３］　ＪＲＧＥＮＳＥＮＢＢ．Ｍｉｎｅｒａｌｉｚａｔｉｏｎｏｆｏｒｇａｎｉｃｍａｔｔｅｒｉｎｔｈｅｓｅａｂｅｄ：ｔｈｅｒｏｌｅｏｆｓｕｌｆａｔｅｒｅｄｕｃｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，１９８２，２９６：６４３—６４５．

［４］　ＡＲＲＩＧＯＫＲ．Ｍａｒｉｎｅｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓａｎｄｇｌｏｂａｌｎｕｔｒｉｅｎｔｃｙｃｌｅｓ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２００５，４３７：３４９—５５．

［５］　秦松，丁玲． 专家论海洋生物基因资源的研究与利用［Ｊ］． 生物学杂志２００６，２３（１）：１—４．

［６］　ＫＩＮＧＨＯＲＮＡＤ，ＣＨＩＮＹＷ，ＳＷＡＮＳＯＮＳＭ．Ｄｉｓｃｏｖｅｒｙｏｆｎａｔｕｒａｌｐｒｏｄｕｃｔａｎｔｉｃａｎｃｅｒａｇｅｎｔｓｆｒｏｍｂｉｏｄｉｖｅｒｓｅｏｒｇａｎｉｓｍｓ［Ｊ］．Ｃｕｒｒｅｎｔ

ＯｐｉｎｉｏｎｉｎＤｒｕｇＤｉｓｃｏｖｅｒｙ＆Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，２００９，１２：１８９—１９６．

［７］　ＮＥＷＢＥＲＲＹＣＪ，ＦＲＹＪＣ，ＷＥＩＧＨＴＭＡＮＡＪ．Ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｉｎｔｈｅｄｅｅｐｓｕｂｓｅａｆｌｏｏｒｂｉｏｓｐｈｅｒｅｂｙ１６Ｓ

ｒＤＮＡｂａｓｅｄｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ：ａｃａｕｔｉｏｎａｒｙｔａｌｅ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌＭｅｔｈｏｄｓ，２００３，５５：１５５—１６４．

［８］　ＨＡＲＤＯＩＭＣＣ，ＣＯＳＴＡＲ，ＡＲＡＪＯＦＶ，ｅｔａｌ．Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｂａｃｔｅｒｉａｉｎｔｈｅｍａｒｉｎｅｓｐｏｎｇｅ犃狆犾狔狊犻狀犪犳狌犾狏犪ｉｎＢｒａｚｉｌｉａｎｃｏａｓｔａｌｗａｔｅｒｓ

［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００９，７５：３３３１—３３４３．

［９］　杜兵，张义钧，单毅春，等．北黄海底层冷水团的变化特征及其对外长山岛海区养殖扇贝死亡的影响［Ｊ］．海洋通报，１９９６，１５（１）：１７—２８．

［１０］　ＷＩＬＭＯＴＴＥＡ，ＶＡＮＤＥＲＡＵＷＥＲＡＧ，ＤＥＷＡＣＨＴＥＲＲ．Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆｔｈｅ１６ＳｒｉｂｏｓｏｍａｌＲＮＡｏｆｔｈｅｔｈｅｒｍｏｐｈｉｌｉｃｃｙｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ

犆犺犾狅狉狅犵犾狅犲狅狆狊犻狊ＨＴＦ（′犕犪狊狋犻犵狅犮犾犪犱狌狊犾犪犿犻狀狅狊狌狊ＨＴＦ′）ｓｔｒａｉｎＰＣＣ７５１８，ａｎｄｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．ＦＥＢＳＬｅｔｔｅｒｓ，１９９３，３１７：

９６—１００．

［１１］　ＭＵＹＺＥＲＧ，ＴＥＳＫＥＡ，ＷＩＲＳＥＮＣＯ，ｅｔａｌ．Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓｏｆ犜犺犻狅犿犻犮狉狅狊狆犻狉犪ｓｐｅｃｉｅｓａｎｄｔｈｅｉｒｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｉｎｄｅｅｐｓｅａ

ｈｙｄｒｏｔｈｅｒｍａｌｖｅｎｔｓａｍｐｌｅｓｂｙｄｅｎａｔｕｒｉｎｇｇｒａｄｉｅｎｔｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｏｆ１６ＳｒＤＮＡｆｒａｇｍｅｎｔｓ［Ｊ］．ＡｒｃｈｉｖｅｓｏｆＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，１９９５，１６４：

１６５—１７２．

６２１ 海洋学报　３２卷



［１２］　ＺＵＹ，ＧＡＯＣ，ＷＡＮＧＷ，ｅｔａｌ．Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｔｈｅｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｉｎｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｏｆ犆犪犿狆狋狅狋犺犲犮犪犪犮狌犿犻狀犪狋犪ｃｕｌｔｕｒｅｄｗｉｔｈｅｘ

ｏｔｉｃｉｎｖａｓｉｖｅｐｌａｎｔ犈狌狆犪狋狅狉犻狌犿犪犱犲狀狅狆犺狅狉狌犿 ［Ｊ］．ＳｃｉｅｎｃｅｉｎＣｈｉｎａＳｅｒｉｅｓＣ：ＬｉｆｅＳｃｉｅｎｃｅｓ，２００７，５０：２２—３０．

［１３］　ＳＣＨＷＩＥＧＥＲＦ，ＴＥＢＢＥＣＣ．ＡｎｅｗａｐｐｒｏａｃｈｔｏｕｔｉｌｉｚｅＰＣＲｓｉｎｇｌｅｓｔｒａｎｄｃｏｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｆｏｒ１６ＳｒＲＮＡｂａｓｅｄｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，１９９８，６４：４８７０—４８７６．

［１４］　ＧＯＯＤＩＪ．Ｔｈｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓｏｆｓｐｅｃｉｅｓａｎｄｔｈｅｅｓｔｉｍａｔｉｏｎｏｆｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｐａｒａｍｅｔｅｒｓ［Ｊ］．Ｂｉｏｍｅｔｒｉｋａ，１９５３，４０（３－４）：２３７—

２６４．

［１５］　ＣＯＬＥＪＲ，ＣＨＡＩＢ，ＦＡＲＲＩＳＲＪ，ｅｔａｌ．ＴｈｅＲｉｂｏｓｏｍａｌＤａｔａｂａｓｅＰｒｏｊｅｃｔ（ＲＤＰⅡ）：ｓｅｑｕｅｎｃｅｓａｎｄｔｏｏｌｓｆｏｒｈｉｇｈｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｒＲＮＡ

ａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅｓｅａｒｃｈ，２００５：３３：２９４—２９６．

［１６］　ＴＡＭＵＲＡＫ，ＤＵＤＬＥＹＪ，ＮＥＩＭ，ｅｔａｌ．ＭＥＧＡ４：ＭｏｌｅｃｕｌａｒＥｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙＧｅｎｅｔｉｃｓＡｎａｌｙｓｉｓ（ＭＥＧＡ）ｓｏｆｔｗａｒｅｖｅｒｓｉｏｎ４．０［Ｊ］．Ｍｏ

ｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，２００７，２４：１５９６—１５９９．

［１７］　ＭＡＧＵＲＲＡＮＡＥ．ＥｃｏｌｏｇｉｃａｌＤｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｉｔｓＭｅａｓｕｒｅｍｅｎｔ［Ｍ］．ＮｅｗＪｅｒｓｅｙ：ＰｒｉｎｃｅｔｏｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙＰｒｅｓｓ，１９８８．

［１８］　ＰＩＥＬＯＵＥＣ．ＡｎＩｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎｔｏＭａｔｈｅｍａｔｉｃａｌＥｃｏｌｏｇｙ［Ｍ］．ＮｅｗＹｏｒｋ：ＷｉｌｅｙＩｎｔｅｒｓｃｉｅｎｃｅ，１９６９．

［１９］　王极刚，赵杰．２００１～２００５年鸭绿江河口及邻近海域水质评价［Ｊ］． 海洋环境科学，２００８，２７：４９９—５０１．

［２０］　ＢＲＭＭＥＲＩＨ Ｍ，ＦＥＬＳＫＥＡ，ＷＡＧＮＥＲＤ?ＢＬＥＲＩ．Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｓｅａｓｏｎａｌｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙｏｆβｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａｉｎｂｉｏｆｉｌｍｓｏｆｐｏｌｌｕｔｅｄ

ｒｉｖｅｒｓ：ａｎａｌｙｓｉｓｂｙｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｇｒａｄｉｅｎｔｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓａｎｄｃｌｏｎｉｎｇ［Ｊ］． ＡｐｐｌｉｅｄａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００３，６９：

４４６３—４４７３．

［２１］　ＳＥＫＩＧＵＣＨＩＨ，ＴＯＭＩＯＫＡＮ，ＮＡＫＡＨＡＲＡＴ，ｅｔａｌ．Ａｓｉｎｇｌｅｂａｎｄｄｏｅｓｎｏｔａｌｗａｙｓｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓｉｎｇｌｅｂａｃｔｅｒｉａｌｓｔｒａｉｎｓｉｎｄｅｎａｔｕｒｉｎｇ

ｇｒａｄｉｅｎｔｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．ＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙＬｅｔｔｅｒｓ，２００１，２３：１２０５—１２０８．

［２２］　ＡＮＤＲＥＷＪ，ＲＥＥＤＲＩＣＨＡＲＤＡ，ＬＵＴＺＣＯＳＴＡＮＴＩＮＯＶ．Ｖｅｒｔｉｃａｌｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｎｄｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｂａｃｔｅｒｉａａｎｄａｒｃｈａｅａｉｎｓｕｌｆｉｄｅａｎｄ

ｍｅｔｈａｎｅ－ｒｉｃｈｃｏｌｄｓｅｅｐｓｅｄｉｍｅｎｔｓｌｏｃａｔｅｄａｔｔｈｅｂａｓｅｏｆｔｈｅＦｌｏｒｉｄａＥｓｃａｒｐｍｅｎｔ［Ｊ］．Ｅｘｔｒｅｍｏｐｈｉｌｅｓ，２００６，１０：１９９—２１１．

［２３］　ＥＤＬＵＮＤＡ，ＨＲＤＥＭＡＮＦ，ＪＡＮＳＳＯＮＪＫ，ｅｔａｌ．ＡｃｔｉｖｅｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｌｏｎｇｖｅｒｔｉｃａｌｒｅｄｏｘｇｒａｄｉｅｎｔｓｉｎＢａｌｔｉｃＳｅａ

ｓｅｄｉｍｅｎｔ［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００８，１０（８）：２０５１—２０６３．

［２４］　ＦＵＫＵＩＭ ，ＴＡＫＩＩＳ．Ｓｕｒｖｉｖａｌｏｆｓｕｌｆａｔｅｒｅｄｕｃｉｎｇｂａｃｔｅｒｉａｉｎｏｘｉｃｓｕｒｆａｃｅｓｅｄｉｍｅｎｔｏｆａｓｅａｗａｔｅｒｌａｋｅ［Ｊ］．ＦＥＭＳＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙＥｃｏｌｏ

ｇｙ，１９９０，７３：３１７—３２２．

［２５］　ＤＩＬＬＩＮＧＷ，ＣＹＰＩＯＮＫＡＨ．Ａｅｒｏｂｉｃｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎｉｎｓｕｌｆａｔｅｒｅｄｕｃｉｎｇｂａｃｔｅｒｉａ［Ｊ］．ＦＥＭＳＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙＬｅｔｔｅｒｓ，１９９０，７１：１２３—１２８．

［２６］　ＳＡＮＴＯＳＨ，ＦＡＲＥＬＥＩＲＡＰ，ＸＡＶＩＥＲＡＶ，ｅｔａｌ．Ａｅｒｏｂｉｃｍｅｔａｂｏｌｉｓｍｏｆｃａｒｂｏｎｒｅｓｅｒｖｅｓｂｙｔｈｅ“ｏｂｌｉｇａｔｅａｎａｅｒｏｂｅ”犇犲狊狌犾犳狅狏犻犫狉犻狅

犵犻犵犪狊［Ｊ］．ＢｉｏｃｈｅｍｉｃａｌａｎｄＢｉｏｐｈｙｓｉｃａｌＲｅｓｅａｒｃｈＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ，１９９３，１９５：５５１—５５７．

犜犲犿狆狅狉犪犾犪狀犱狊狆犪狋犻犪犾犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀犮犺犪狉犪犮狋犲狉犻狕犪狋犻狅狀狅犳犫犪犮狋犲狉犻犪犾犮狅犿犿狌狀犻狋狔

犻狀狊犲犱犻犿犲狀狋狊犳狉狅犿狋犺犲犻狀狊犺狅狉犲狅犳狋犺犲狀狅狉狋犺狑犲狊狋犎狌犪狀犵犺犪犻犛犲犪

ＺＨＡＮＧＪｉａｎ１，ＺＨＡＯＹａｎｇｇｕｏ
１，ＬＩＨａｉｙａｎ

１，ＢＡＩＪｉｅ１，ＴＩＡＮ Ｗｅｉｊｕｎ
１

（１．犓犲狔犔犪犫狅狉犪狋狅狉狔狅犳犕犻狀犻狊狋狉狔狅犳犈犱狌犮犪狋犻狅狀犳狅狉犕犪狉犻狀犲犈狀狏犻狉狅狀犿犲狀狋犪狀犱犈犮狅犾狅犵狔，犗犮犲犪狀犝狀犻狏犲狉狊犻狋狔狅犳犆犺犻狀犪，犙犻狀犵犱犪狅

２６６１００，犆犺犻狀犪）

犃犫狊狋狉犪犮狋：１６ＳｒＤＮＡｃｌｏｎｅｌｉｂｒａｒｙｃｏｍｂｉｎｉｎｇｗｉｔｈｄｅｎａｔｕｒｉｎｇｇｒａｄｉｅｎｔｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ（ＤＧＧＥ）ｔｅｃｈ

ｎｉｑｕｅｗａｓｕｓｅｄｔｏｒｅｖｅａｌｔｈｅｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｔｈｅｓｐａｔｉａｌｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｆｒｏｍ

ｔｈｅｔｈｒｅｅｓｔａｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅｓｅｄｉｍｅｎｔｏｆｔｈｅｎｏｒｔｈｗｅｓｔＨｕａｎｇｈａｉＳｅａ．Ｔｈｅｂａｃｔｅｒｉａｌ１６ＳｒＤＮＡｌｉｂｒａｒｉｅｓｏｆｔｈｅ

ｓｕｒｆａｃｅｓｅｄｉｍｅｎｔｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔａｔａｌｌｔｈｒｅｅｓｔａｔｉｏｎｓｃｏｍｐｏｓｅｄｈｉｇｈｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ，γａｎｄ

δｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａｗｅｒｅｔｈｅｄｏｎｍｉｎａｎｔｇｒｏｕｐｓ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ，ａｃｃｏｕｎｔｉｎｇｆｏｒ２０％ａｎｄ３２％ｏｆｔｈｅｔｏｔａｌｓｅ

ｑｕｅｎｃｅｓ．ＤＧＧＥｐｒｏｆｉｌｅｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｅｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄａｈｉｇｈｄｅｇｒｅｅｏｆｓｉｍｉｌａｒｉ

ｔｙａｔｔｈｅｓａｍｅｓｔａｔｉｏｎｓａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｄｅｐｔｈｓ，ｂｕｔｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｅｄｆａｒｄｉｓｔａｎｃｅｆｒｏｍｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｔａｔｉｏｎｓ． Ｔｈｅ

ｐｒｅｓｅｎｔｓｔｕｄｙｓｈｏｗｓｔｈａｔｔｈｅｂａｃｔｅｒｉａｆｒｏｍｔｈｅｃｏａｓｔａｌｓｅｄｉｍｅｎｔｓｈａｖｅａｈｉｇｈｃｏｍｍｕｎｉｔｙｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｐｏｓ

ｓｅｓｓｄｏｍｉｎａｎｔｇｒｏｕｐｓｉｎｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙ，ｂｕｔｏｎａｓｍａｌｌｅｒｓｃａｌｅ，ｔｈｅｖｅｒｔｉｃａｌｃｈａｎｇｅｓｏｆｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｒｅｎｏｔｏｂｖｉｏｕｓ．

犓犲狔狑狅狉犱狊：１６ＳｒＤＮＡｃｌｏｎｅｌｉｂｒａｒｙ；ｄｅｎａｔｕｒｉｎｇｇｒａｄｉｅｎｔｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ（ＤＧＧＥ）；ｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

７２１２期　张健等：黄海西北近岸沉积物中细菌群落空间分布特征


