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摘要：厌氧氨氧化是细菌在厌氧条件下将氨氮氧化成氮气的过程，主要应用在污水处理反应器中，

最近几年发现在海洋环境中也广泛存在，并在海洋氮循环过程中发挥了重要作用，代表了海洋中一

个巨大的氮汇，对碳循环和全球气候变化也有重要影响。梯烷膜脂结构独特，是厌氧氨氧化细菌的

化学生物标志物，具有化学分类与古海洋学应用潜力。厌氧氨氧化作用及厌氧氨氧化细菌已成为

海洋生物地球化学、微生物学、有机地球化学等研究领域的热点。
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１ 引言

厌氧氨氧化（ａｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄａｔｉｏｎ

（ａｎａｍｍｏｘ））是指氨氮在厌氧条件下以亚硝酸氮为

电子受体直接反应生成氮气的过程［１］（图１）。Ｂｒｏ

ｄａ
［２］首先从理论上预测了该过程的存在，后来在污

水处理反应器中得到实证和广泛应用［３－４］，最近几

年使用同位素标记、基因序列、生物标志物分析等多

种技术手段发现厌氧氨氧化在海洋和淡水环境中也

普遍存在，并且可能是海洋中无机氮更重要的汇，代

表了厌氧系统中氮丢失的一个重要过程［５－１０］。

１６ＳｒＲＮＡ基因序列分析表明能够进行厌氧氨

氧化的是一类厌氧细菌，属于浮霉菌门（犘犾犪狀犮狋狅

犿狔犮犲狋犪犾犲狊）细菌的一个深度分支，而浮霉菌被认为

是细菌域最早的分支之一，因此厌氧氨氧化细菌很

可能也影响了过去的海洋生物地球化学循环过

程［１１］。另外，由于具有“细胞器”和缺少肽聚糖等特

性，浮霉菌成为研究细菌和真核细胞之间进化关系

的模式微生物，因此研究厌氧氨氧化细菌的系统进

化也有助于了解生命起源和地球系统演化过

图１　海洋环境中氮循环概念图（重绘自Ｒａｔｔｒａｙ等
［１２］）

ＤＮＲＡ表示硝酸盐／亚硝酸盐异化还原为铵

程［１１，１３－１５］。

和其他浮霉菌一样，厌氧氨氧化细菌也具有细

胞内膜结构［１６］，其中进行厌氧氨氧化的囊称作厌氧

氨氧化体（ａｎａｍｍｏｘｏｓｏｍｅ）
［１７］，厌氧氨氧化体的膜

是一层厚厚的致密结构，其膜脂由形似楼梯一样排

列的３～５个线性连接的环丁烷构成的“梯烷（ｌａｄ



ｄｅｒａｎｅ）”核心脂（图２）和不同的极性头基组成，这种

特殊的结构能够保护厌氧氨氧化细菌在氨氧化过程

中不受反应中间体的毒害［１７－１８］。不同的厌氧氨氧

化细菌具有不同的梯烷膜脂结构，因此对于厌氧氨

氧化细菌而言，梯烷膜脂具有一定的化学分类潜

力［９，１９］。研究还表明，梯烷膜脂的结构和温度有一

定关系［２０］，基于此而建立的指标可以用来判断沉积

物中的厌氧氨氧化细菌是来自上层温暖水体还是在

较冷的表层沉积物中现场生产，并有可能用来重建

古海水表面温度［１２］。

图２　厌氧氨氧化反应机理、厌氧氨氧化细菌和细胞膜脂结构示意图（重绘自ＳｉｎｎｉｎｇｈｅＤａｍｓｔé等
［１８］和Ｒａｔｔｒａｙ等

［１２］）

ＨＺＯ代表肼氧化酶，ＨＨ代表肼水解酶，ＮＲ代表亚硝酸还原酶

　　厌氧氨氧化作用及厌氧氨氧化细菌已成为海

洋生物地球化学、微生物学、有机地球化学等研究

领域的热点，本文从氮循环、分子生态学和化学生

物标志物三个方面介绍海洋环境中厌氧氨氧化的

研究进展。

２　厌氧氨氧化与氮循环

在厌氧氨氧化过程发现之前，反硝化作用曾被

认为是去除海洋环境中的氮的最重要的过程［２１］，例

如，在低氧区发生的全球氮去除的汇（３０％～５０％）

被主要归为反硝化［２２］。反硝化作用是指细菌在缺

氧环境中利用硝酸盐或亚硝酸盐作为氧化剂来氧

化有机物间接生成氮气的过程，而厌氧氨氧化则

是在缺氧或低氧条件下将氨直接氧化成氮气［５］。

自然海区的厌氧氨氧化作用长期以来没有被人们

所认识，它的发现完善了对海洋氮循环过程的认

识，初步解释了全球氮通量计算中氮不平衡这一

困惑研究者多年的疑问［２３］。厌氧氨氧化细菌能够

影响无机碳的固定［２４］，因此可以推测厌氧氨氧化会

影响大气中的ＣＯ２浓度，从而对全球气候变化产生

重要影响［２５］。

海洋环境中厌氧氨氧化活动的证据最早是在波

罗的海的大陆架沉积物中发现的，Ｔｈａｍｄｒｕｐ和

Ｄａｌｓｇａａｒｄ
［２６］利用同位素标记研究表明高达６７％的

氮气生成和厌氧氨氧化作用相关。在哥斯达黎加

ＧｏｌｆｏＤｕｌｃｅ的缺氧水柱中厌氧氨氧化对氮气生成

的贡献为１９％～３５％
［２７］，甚至在北极海冰中也有

１９％的贡献
［２８］。通过１６ＳｒＲＮＡ基因序列遗传分

析，Ｋｕｙｐｅｒｓ等
［５］发现从世界上最大的缺氧盆

地———黑海———水柱中的次氧化区域富集得到的细

菌和进行厌氧氨氧化的浮霉菌成员有相关性，一系

列的分析结果，包括营养盐剖面、荧光标记ＲＮＡ探

针、１５Ｎ示踪和梯烷膜脂的分布都表明从缺氧深层

水体向上扩散的氨被厌氧氨氧化细菌在氧化层以下

定量地消耗了［５］。此后，关于海洋环境中厌氧氨氧

化的研究报道开始涌现，如在英国的泰晤士河口、智

利北部缺氧水体、秘鲁氧极小区等［８，２９－３０］。最近在

安哥拉本吉拉上升流系统中的低氧区也检测到了厌

氧氨氧化，表明厌氧氨氧化不仅发生在缺氧环境，而

且在溶解氧浓度较低的海域也存在［６］，并推测在纳

米比亚海岸的低氧水体中厌氧氨氧化也是氮的一个

重要的汇［３１］，而在阿拉伯海低氧区，氮的流失的重

要贡献也被确认为来自于厌氧氨氧化细菌［３２］。

研究表明，一些厌氧氨氧化细菌（比如犆犪狀犱犻

犱犪狋狌狊“犓狌犲狀犲狀犻犪狊狋狌狋狋犵犪狉狋犻犲狀狊犻狊”）还具有将硝酸盐

或亚硝酸盐异化还原为铵 （ｄｉｓｓｉｍｉｌａｔｏｒｙｎｉｔｒａｔｅ／

ｎｉｔｒｉｔｅｒｅｄｕｃｔｉｏｎｔｏａｍｍｏｎｉｕｍ，ＤＮＲＡ）的能力（见

图１），能在ＮＨ＋
４ 浓度为１０ｍｍｏｌ／ｄｍ

３的条件下将

ＮＯ－３ 还原至 ＮＨ
＋
４
［３３］。ＤＮＲＡ过程为厌氧氨氧化

过程提供了底物氨氮，目前已经在安哥拉本吉拉的

上升流中得到了证实［３３］。由于 ＤＮＲＡａｎａｍｍｏｘ

组合过程和反硝化过程的效果相同，很难用传统的
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同位素标记法来区分，还需借助其他的示踪技术或

基因标记来研究［２５］。另外，除了细菌的厌氧氨氧化

外，最近在海洋环境中发现一些古菌（犆狉犲狀犪狉犮犺犪犲

狅狋犪）也具有氧化氨的能力（ａｍｍｏｎｉａｏｘｉｄａｔｉｏｎａｒ

ｃｈａｅａ，ＡＯＡ）
［３４］，但两者之间是共生关系还是竞争

关系目前还不清楚。

在世界上不同的水体和沉积环境中，氮循环的

过程，特别是反硝化、厌氧氨氧化等不同的氮去除过

程在其中所起的作用具有很大差异。参与反硝化、

厌氧氨氧化等氮循环过程的细菌种类也是不同的，

它们面对环境变化（比如溶解氧水平、有机碳的供应

等）的响应也就不同。因此，有必要对世界上不同水

体和沉积环境在不同理化条件下的氮循环过程进行

新的研究，将诸多新发现的过程考虑进去，这不但有

助于深入了解氮循环过程，而且对研究诸如有机碳

在再矿化过程中其他元素的循环过程也有益处。对

于厌氧氨氧化在我国海洋环境中氮循环过程的作用

和贡献的研究目前还未见报道，亟需开展相关研究。

３　厌氧氨氧化细菌的分子生态学

厌氧氨氧化细菌属于浮霉菌的一个深度分支，

目前仅在犆犪狀犱犻犱犪狋狌狊犃狀犪犿犿狅狓狅犵犾狅犫狌狊，犆犪狀犱犻犱犪

狋狌狊“犅狉狅犮犪犱犻犪”，犆犪狀犱犻犱犪狋狌狊“犑犲狋狋犲狀犻犪”，犆犪狀犱犻犱犪

狋狌狊“犓狌犲狀犲狀犻犪”和犆犪狀犱犻犱犪狋狌狊“犛犮犪犾犻狀犱狌犪”五个属

中发现有限的细菌种类具有厌氧氨氧化能力，具有

较低的种类多样性［１４］。基于系统发育和基因组分

析的结果表明厌氧氨氧化细菌具有共同的祖先，属

于单一进化群体［１５］。

虽然目前发现的所有的厌氧氨氧化细菌种类都

具有相似的生理、代谢特性和超微结构，但是不同

厌氧氨氧化细菌种类却具有较大的进化差异［１］（图

３），比如来自环境和污水处理反应器中的厌氧氨氧

化细菌平均只有８５％的１６ＳｒＲＮＡ基因序列相似

而且它们的分布随生境及生态位不同表现出明显的

差异［３５］。犆犪狀犱犻犱犪狋狌狊犛犮犪犾犻狀犱狌犪 主要发现于海洋

环境，如黑海次氧化水柱［５］、纳米比亚上升流系

统［３６］、智利和秘鲁氧极小区［８，３０］和南海深海沉积

物［３７］。近来应用新设计的引物进行ＰＣＲ分析，在

多个淡水湖（如坦桑尼亚 Ｔａｎｇａｎｙｉｋａ湖
［３８］和德国

Ｒａｓｓｎｉｔｚｅｒ湖
［３９］）均发现类似 犛犮犪犾犻狀犱狌犾犪 的１６Ｓ

ｒＲＮＡ基因存在，甚至在永冻层土壤中也发现类似

基因［３５］；犅狉狅犮犪犱犻犪和犓狌犲狀犲狀犻犪则主要发现于废水

处理反应器中［１］，但是在海洋和淡水环境中也有发

现，比如在我国新沂河沉积物中就检测到和已知的

犆犪狀犱犻犱犪狋狌狊“犅狉狅犮犪犱犻犪犪狀犪犿犿狅狓犻犱犪狀狊”关系密切的

１６ＳｒＲＮＡ基因序列
［４０］；最近发现的新成员犆犪狀犱犻

犱犪狋狌狊“犃狀犪犿犿狅狓狅犵犾狅犫狌狊狆狉狅狆犻狅狀犻犮狌狊”存在于包含

氨和亚硝酸盐的丙酸盐矿物培养基的培养物中［１５］。

上述结果表明厌氧氨氧化过程可能广泛存在于几乎

任何含氮与低氧的生态系统中［３４］。

图３　基于１６ＳｒＲＮＡ基因序列的厌氧氨氧化细菌

系统进化树（重绘自Ｋｕｅｎｅｎ
［１］）

我国研究者对海洋环境中的厌氧氨氧化细菌的

研究主要集中于南海。李涛等［４１］利用１６ＳｒＤＮＡ

序列分析了南海南部陆坡表层沉积物细菌和古菌多

样性，并发现了１条与厌氧氨氧化细菌有较远的亲

缘关系的序列，但是在西沙海槽表层沉积物中检测

到的序列则和文献［４２］报道的浮霉菌序列有很高的

同源性。Ｓｈｕ等
［３７］对南海一深海沉积物柱状样的

浮霉菌的多样性进行了较为系统的分析，并分离得

到两条厌氧氨氧化细菌１６ＳｒＲＮＡ序列，它们与已

知的犆犪狀犱犻犱犪狋狌狊“犛犮犪犾犻狀犱狌犪犫狉狅犱犪犲”，犆犪狀犱犻犱犪狋狌狊

“犛犮犪犾犻狀犱狌犪狊狅狉狅犽犻狀犻犻”和 犆犪狀犱犻犱犪狋狌狊 “犛犮犪犾犻狀犱狌犪

狑犪犵狀犲狉犻”序列的相似性均在９０％以上。洪义国

等［４３］从香港米浦湿地自然保护区以及南海深海海

底取样，研究了其厌氧氨氧化细菌多样性和分布的

广泛性，发现在米浦以及南海生态系统中主要为

犛犮犪犾犻狀犱狌犪属细菌。

目前能用于厌氧氨氧化细菌研究的只有１６Ｓ

ｒＲＮＡ基因，仍没有确定可行的用于分析环境中厌

氧氨氧化菌的功能基因，主要原因在于厌氧氨氧化

细菌生长非常缓慢，每两个星期才分裂１次，所以难

以获得其纯培养菌株［１１］。以１６ＳｒＲＮＡ基因为靶

序列的荧光原位杂交技术（ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅｉｎｓｉｔｕｈｙ

ｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ，ＦＩＳＨ）是对现场厌氧氨氧化细菌进行

定性和定量检测的常用工具，但是不同的探针的特
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异性和适用性不一，仍然需要在探针设计上深入研

究［４４］。Ｓｔｒｏｕｓ等
［７］利用环境基因组学的方法，对非

纯培养菌株犆犪狀犱犻犱犪狋狌狊“犓狌犲狀犲狀犻犪狊狋狌狋狋犵犪狉狋犻犲狀狊犻狊”

进行了全基因组测序分析，这是厌氧氨氧化细菌研

究的里程碑。厌氧氨氧化细菌全基因组的测定，进

一步明确了浮霉菌之间的系统进化关系，并且鉴定

了一些和厌氧氨氧化过程相关的功能基因，如与肼

代谢相关的功能基因肼水解酶（ｈｙｄｒａｚｉｎｅｈｙｄｒｏｇｅ

ｎａｓｅ，ＨＨ）及肼脱氢酶（ｈｙｄｒａｚｉｎｅｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ，

ＨＤ）基 因 等
［７］。最近从 犆犪狀犱犻犱犪狋狌狊 “犓狌犲狀犲狀犻犪

狊狋狌狋狋犵犪狉狋犻犲狀狊犻狊”中部分纯化得到一个具有将亚硝酸

盐快速还原为氨的高活性钙依赖性细胞色素ｃ蛋白

酶（与ＤＮＲＡ过程相关），而且基本确定了该酶的候

选基因［３３］。肼氧化酶（ｈｙｄｒａｚｉｎｅｏｘｄｉｚｉｎｇｅｎｚｙｍｅ，

ＨＺＯ）是厌氧氨氧化反应的关键酶之一，这种酶及

其潜在基因已经在一些类似的微生物体内得到了鉴

定［４５］，编码梯烷膜脂生物合成的基因最近也得到了

鉴定［４６］。今后的工作应聚焦于明确这些功能基因

与厌氧氨氧化作用的关系，研究其对环境变化的响

应，一旦这些功能基因与厌氧氨氧化作用的关系被

确定，将大大提高分析环境中厌氧氨氧化细菌的针

对性和准确性，有助于深入了解这些细菌在生物地

球化学过程中的作用及其生态重要性［２５，４３，４７－４８］。

另外，厌氧氨氧化已经成为废水处理的有效方法，具

有效率高、成本低的优点，并且得到了广泛应用。从

自然环境中分离纯化具有高效厌氧氨氧化能力的菌

种，不但对厌氧氨氧化细菌的微生物学研究（如细

胞的内部结构及各部分功能分析、功能基因分析

等）具有重要意义，而且在废水处理中也有实际的

应用价值。

４　厌氧氨氧化细菌的化学生物标志物

厌氧氨氧化细菌细胞中的厌氧氨氧化体由１层

异常厚的、不透水的细菌膜包裹，该膜由具有独特结

构的梯烷膜脂（ｌａｄｄｅｒａｎｅｌｉｐｉｄｓ）构成，其核心由多达５

个的线性连接环丁烷组成［１８］（图４）。这些梯烷膜脂

形成了１个紧密的、防止扩散的屏障，阻止厌氧氨氧

化反应中间体外泄，从而保持厌氧氨氧化代谢期间

的电化学质子浓度梯度，起到充分利用化学能及保护

细胞的其余部分不受Ｎ２Ｈ４毒害的作用
［１７］。

图４　厌氧氨氧化细菌完整梯烷膜脂结构类型举例

（重绘自Ｂｏｕｍａｎｎ等
［１９］和Ｒａｔｔｒａｙ等

［９］）

　　梯烷膜脂分子具有独一无二的化学结构，还具

有独特的同位素特征（明显的１３Ｃ亏损）
［２４］，因此其

不但在厌氧氨氧化生化反应过程中发挥了重要作

用，而且是研究厌氧氨氧化细菌活动的化学生物标

志物。研究还表明，梯烷膜脂的结构组成与厌氧氨

氧化细菌所经历的环境条件密切相关，这些分子可

能包含了大量的现在和过去厌氧氨氧化活动和海洋

环境的信息［１０］。

对厌氧氨氧化细菌梯烷膜脂的研究最初主要着

眼于其核心脂组成，即梯烷的结构［４９］，并已成功地

作为厌氧氨氧化细菌的生物标志物应用在黑海次氧

化水柱［５］、纳米比亚和秘鲁氧极小区［６，８］及阿拉伯
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海［３２］。近年来随着高效液相色谱电喷雾电离质谱

联用方法的应用，分析完整的极性膜脂（ｉｎｔａｃｔｐｏ

ｌａｒｍｅｍｂｒａｎｅｌｉｐｉｄｓ，ＩＰＬｓ）成为可能
［５０］，越来越多

的研究聚焦于完整的梯烷膜脂分析［９－１０，１９，５１－５２］。

研究表明，完整的梯烷膜脂具有丰富的多样性，并具

有一定的化学分类潜力。梯烷膜脂核心是具有环丁

烷结构的梯烷，一般通过醚键和甘油的ｓｎ２位相

连，甘油的ｓｎ３位连接不同的极性头基，以磷酸基

为主，主要包括磷酸胆碱（ｐｈｏｓｐｈｏｃｈｏｌｉｎｅ，ＰＣ）、磷

酸乙醇胺（ｐｈｏｓｐｈｏｅｔｈａｎｏｌａｍｉｎｅ，ＰＥ）和磷酸甘油

（ｐｈｏｓｐｈｏｇｌｙｃｅｒｏｌ，ＰＧ）
［９，１９］（见图４）。梯烷膜脂结

构的多样性在于甘油的ｓｎ１位所连接的烃基，这个

烃基可以是另一个梯烷结构，也可以是直链或甲基

支链的烷烃等，烃基可以通过醚键或酯键与甘油连

接（见图４）。Ｒａｔｔｒａｙ等
［１９］的研究表明，不同的厌氧

氨氧化细菌所包含的主要梯烷膜脂结构也不同，而

且对于同一种细菌，当培养条件如温度等发生变化

时，膜脂结构也相应地发生变化。在厌氧氨氧化细

菌 犆犪狀犱犻犱犪狋狌狊 “犓．狊狋狌狋狋犵犪狉狋犻犲狀狊犻狊”中，Ｒａｔｔｒａｙ

等［１９］只检测到了很少量的非梯烷膜脂，推测除了厌

氧氨氧化体外，该细菌其他细胞膜脂也由梯烷膜脂

组成，这和其他三个属的厌氧氨氧化细菌不同。对

这些完整梯烷膜脂结构的分析有助于分析它们在不

同的厌氧氨氧化细菌种类中的组成和功能，为研究

影响其分布的因素提供基础。完整极性膜脂在细胞

死亡后能迅速分解，即丢掉极性头基，只保留核心脂

部分，因而被认为是活的微生物的化学标志物，能够

反映现存微生物群落结构和生物量［５３－５４］。Ｊａｅｓｃｈ

ｋｅ等
［１０］率先研究了完整梯烷膜脂对海洋沉积物中

厌氧氨氧化的指示作用，并和梯烷核心脂的结果进

行了比较。他们发现在沉积物中完整梯烷膜脂普遍

要比梯烷核心脂的含量低１～２个数量级，但是无论

是完整梯烷膜脂还是梯烷核心脂，都和同位素标记

实验的结果相一致，都能指示沉积物中的厌氧氨氧

化活动变化情况。在爱尔兰海（水深５０～１００ｍ），

现存的厌氧氨氧化细菌主要集中在沉积物上层

２ｃｍ 左右，然后随着深度迅速下降。在凯尔特海

（水深５００～２０００ｍ），厌氧氨氧化细菌的活动深度

超过２ｃｍ，而且沉积物中梯烷膜脂的丰度随着水深

的增加也在增加，显示深层水体沉积物中厌氧氨氧

化作用要强于浅层水体［１０］。厌氧氨氧化细菌完整

梯烷膜脂分析在更大范围的海洋环境中的应用将有

可能直接提供环境中现存的厌氧氨氧化细菌种类组

成和丰度的信息。

梯烷膜脂还可能在古环境重建中发挥作用。

Ｒａｔｔｒａｙ等
［１２］研究了温度对不同环境中厌氧氨氧化

细菌梯烷膜脂生产的影响，发现在具有５个环丁烷

结构的梯烷膜脂中，具有短碳链（Ｃ１８）的梯烷膜脂在

低温下占优势，而长碳链（Ｃ２０）在高温下更丰富一

些。基于这一关系，Ｒａｔｔｒａｙ等
［１２］定义了一个犖犔５

指标（ｉｎｄｅｘｏｆｌａｄｄｅｒａｎｅｌｉｐｉｄｓｗｉｔｈ５ｃｙｃｌｏｂｕｔａｎｅ

ｒｉｎｇｓ）：犖犔５＝Ｃ２０－［５］－梯烷脂肪酸／（Ｃ１８－［５］－

梯烷脂肪酸＋Ｃ２０－［５］－梯烷脂肪酸），将不同温度

下得到的 犖犔５指标对温度作图，发现两者之间在

０～４０℃的范围内具有对数关系：

犜＝１．６ｌｎ
犖犔５－０．２

０．９－犖犔（ ）
５
＋１６． （１）

犖犔５指标可以用来判断表层沉积物中厌氧氨氧

化细菌的来源，比如是来自上层温暖水体还是来自

较冷的表层沉积物中现场生产的［１２］。犖犔５指标也

能用于古环境研究，比如反演古海水温度［５２］，但是

还需要深入地探讨。

在应用梯烷膜脂生物标志物对厌氧氨氧化细菌

与厌氧氨氧化作用进行研究时，最大的问题是缺少

相应的标准品，在结构的确定和定量上存在不足，使

得分析方法没有得到有效推广，影响了其深入发展，

从培养的厌氧氨氧化细菌中分离梯烷膜脂或合成与

梯烷膜脂结构类似的化合物用于定性和定量分析是

今后研究的重点和难点。

５　结语

海洋环境中的厌氧氨氧化是氮的生物地球化学

循环的重要过程，尤其是低氧和缺氧环境中氮去除

的重要途径，对碳循环和全球气候变化也有重要影

响。虽然已经取得了一些成果，但海洋环境中的厌

氧氨氧化细菌与厌氧氨氧化作用仍然是一个充满挑

战、需要深入研究的方向。对世界上不同的水体、沉

积环境中的厌氧氨氧化过程进行研究，将有助于我

们更好地了解这一过程及其影响因素。在以前的氮

循环研究中，大部分是没有考虑厌氧氨氧化作用贡

献的，在今后的研究中，应将这一新的过程考虑进

去，对于全面深入地了解氮循环无疑是很有必要的。

采用环境基因组或宏基因组测序对海洋环境样品中

的基因组进行分析，有助于厌氧氨氧化细菌功能基

因的筛选，对于揭示微生物群落多样性、种群结构、

进化关系及与环境之间的作用等也有重要意义。梯
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烷膜脂可以用来指示过去和现在的厌氧氨氧化活

动，基于梯烷膜脂的指标在古环境重建中也有一定

的应用潜力，这不但有利于了解现存的厌氧氨氧化

细菌生物量，对于了解厌氧氨氧化细菌及其作用对

环境变化的响应（如与低氧的变化历史相结合）也有

帮助。

目前已经在我国近海沉积物中发现了存在厌氧

氨氧化细菌的分子生物学证据，但是对于厌氧氨氧

化在氮循环过程中的作用、厌氧氨氧化细菌的组成

和丰度等还没有研究，也缺少对梯烷膜脂这一厌氧

氨氧化细菌生物标志物的研究。厌氧氨氧化作用是

一个难得的可以从三个不同角度，即生物地球化学、

分子生物学和有机地球化学切入的课题，将不同的

技术手段联合运用，既可以得到不同的信息，又可以

互相佐证，值得开展深入研究。

参考文献：

［１］　ＫＵＥＮＥＮＪＧ．Ａｎａｍｍｏｘｂａｃｔｅｒｉａ：ｆｒｏｍｄｉｓｃｏｖｅｒｙｔｏａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＲｅｖｉｅｗｓＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００８，６：３２０—３２６．

［２］　ＢＲＯＤＡＥ．Ｔｗｏｋｉｎｄｓｏｆｌｉｔｈｏｔｒｏｐｈｓｍｉｓｓｉｎｇｉｎｎａｔｕｒｅ［Ｊ］．ＺｅｉｔｓｃｈｒｉｆｔｆüｒａｌｌｇｅｍｅｉｎｅＭｉｋｒｏｂｉｏｌｏｇｉｅ，１９７７，１７：４９１—４９３．

［３］　ＶＡＮＤＥＧＲＡＡＦＡＡ，ＭＵＬＤＥＲＡ，ＳＬＩＪＫＨＵＩＳＨ，ｅｔａｌ．Ａｎｏｘｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄａｔｉｏｎ［Ｇ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＦｉｆｔｈＥｕｒｏｐｅａｎＣｏｎ

ｇｒｅｓｓｏｎＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ．Ｄｅｎｍａｒｋ：ＭｕｎｋｓｇａａｒｄＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＰｕｂｌｉｓｈｅｒ，１９９０：３８８—３９１．

［４］　ＭＵＬＤＥＲＡ，ＶＡＮＤＥＧＲＡＡＦＡＡ，ＲＯＢＥＲＴＳＯＮＬＡ，ｅｔａｌ．Ａｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄａｔｉｏｎｄｉｓｃｏｖｅｒｅｄｉｎａｄｅｎｉｔｒｉｆｙｉｎｇｆｌｕｉｄｉｚｅｄ

ｂｅｄｒｅａｃｔｏｒ［Ｊ］．ＦＥＭＳＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙＥｃｏｌｏｇｙ，１９９５，１６：１７７—１８４．

［５］　ＫＵＹＰＥＲＳＭ Ｍ Ｍ，ＳＬＩＥＫＥＲＳＡＯ，ＬＡＶＩＫＧ，ｅｔａｌ．ＡｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄａｔｉｏｎｂｙａｎａｍｍｏｘｂａｃｔｅｒｉａｉｎｔｈｅＢｌａｃｋＳｅａ［Ｊ］．Ｎａ

ｔｕｒｅ，２００３，４２２：６０８—６１１．

［６］　ＫＵＹＰＥＲＳＭ Ｍ Ｍ，ＬＡＶＩＫＧ，ＷＯＥＢＫＥＮＤ，ｅｔａｌ．ＭａｓｓｉｖｅｎｉｔｒｏｇｅｎｌｏｓｓｆｒｏｍｔｈｅＢｅｎｇｕｅｌａｕｐｗｅｌｌｉｎｇｓｙｓｔｅｍｔｈｒｏｕｇｈａｎａｅｒｏｂｉｃａｍ

ｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓＵＳＡ，２００５，１０２：６４７８—６４８３．

［７］　ＳＴＲＯＵＳＭ，ＰＥＬＬＥＴＩＥＲＥ，ＭＡＮＧＥＮＯＴＳ，ｅｔａｌ．Ｄｅｃｉｐｈｅｒｉｎｇｔｈｅｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｎｄｍｅｔａｂｏｌｉｓｍｏｆａｎａｎａｍｍｏｘｂａｃｔｅｒｉｕｍｆｒｏｍａｃｏｍ

ｍｕｎｉｔｙｇｅｎｏｍｅ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２００６，４４０：７９０—７９４．

［８］　ＨＡＭＥＲＳＬＥＹＲＭ，ＬＡＶＩＫＧ，ＷＯＥＢＫＥＮＤ，ｅｔａｌ．ＡｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄａｔｉｏｎｉｎｔｈｅＰｅｒｕｖｉａｎｏｘｙｇｅｎｍｉｎｉｍｕｍｚｏｎｅ［Ｊ］．Ｌｉｍ

ｎｏｌｏｇｙａｎｄＯｃｅａｎｏｇｒａｐｈｙ，２００７，５２：９２３—９３３．

［９］　ＲＡＴＴＲＡＹＪＥ，ＶＡＮＤＥＶＯＳＳＥＮＢＥＲＧＪ，ＨＯＰＭＡＮＳＥＣ，ｅｔａｌ．Ｌａｄｄｅｒａｎｅｌｉｐｉｄｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｉｎｆｏｕｒｇｅｎｅｒａｏｆａｎａｍｍｏｘｂａｃｔｅｒｉａ

［Ｊ］．ＡｒｃｈｉｖｅｓｏｆＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００８，１９０：５１—６６．

［１０］　ＪＡＥＳＣＨＫＥＡ，ＲＯＯＫＳＣ，ＴＲＩＭＭＥＲＭ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｌａｄｄｅｒａｎｅｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄａｎｄｃｏｒｅｌｉｐｉｄｓａｓｉｎｄｉｃａｔｏｒｓｆｏｒａｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍ

ｏｘｉｄａｔｉｏｎ（ａｎａｍｍｏｘ）ｉｎｍａｒｉｎｅｓｅｄｉｍｅｎｔｓ［Ｊ］．ＧｅｏｃｈｉｍｉｃａｅｔＣｏｓｍｏｃｈｉｍｉｃａＡｃｔａ，２００９，７３：２０７７—２０８８．

［１１］　ＳＴＲＯＵＳＭ，ＦＵＥＲＳＴＪＡ，ＫＲＡＭＥＲＥＨ Ｍ，ｅｔａｌ．Ｍｉｓｓｉｎｇｌｉｔｈｏｔｒｏｐｈｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄａｓｎｅｗｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，１９９９，４００：

４４６—４４９．

［１２］　ＲＡＴＴＲＡＹＪＥ，ＨＯＰＭＡＮＳＥＣ，ＳＣＨＯＵＴＥＮＳ．Ｃｏｎｔｒｏｌａｎｄｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆａｎａｍｍｏｘｂａｃｔｅｒｉａａｎｄｌａｄｄｅｒａｎｅｌｉｐｉｄｓ［Ｒ］．Ｔｅｘｅｌ：Ｒｏｙ

ａｌＮｅｔｈｅｒｌａｎｄｓＩｎｓｔｉｔｕｔｅｆｏｒＳｅａＲｅｓｅａｒｃｈ，２００７．

［１３］　ＳＣＨＭＩＤＭＣ，ＴＷＡＣＨＴＭＡＮＮＵ，ＫＬＥＩＮＭ，ｅｔａｌ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｉｄｅｎｃｅｆｏｒｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｂａｃｔｅｒｉａｃａｐａｂｌｅｏｆｃａｔａｌｙｚｉｎｇａｎ

ａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＳｙｓｔｅｍａｔｉｃａｎｄＡｐｐｌｉｅｄＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０００，２３：９３—１０６．

［１４］　ＳＣＨＭＩＤＭＣ，ＲＩＳＧＡＡＲＤＰＥＴＥＲＳＥＮＮ，ＶＡＮＤＥＶＯＳＳＥＮＢＥＲＧＪ，ｅｔａｌ．Ａｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄｉｚｉｎｇｂａｃｔｅｒｉａｉｎｍａｒｉｎｅｅｎｖｉ

ｒｏｎｍｅｎｔｓ：ｗｉｄｅｓｐｒｅａｄｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｂｕｔｌｏｗｄｉｖｅｒｓｉｔｙ［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００７，９：１４７６—１４８４．

［１５］　ＫＡＲＴＡＬＢ，ＲＡＴＴＲＡＹＪ，ＶＡＮＮＩＦＴＲＩＫＬ，ｅｔａｌ．犆犪狀犱犻犱犪狋狌狊“犃狀犪犿犿狅狓狅犵犾狅犫狌狊狆狉狅狆犻狅狀犻犮狌狊”ｇｅｎ．ｎｏｖ．，ｓｐ．ｎｏｖ．，ａｎｅｗｐｒｏｐｉ

ｏｎａｔｅｏｘｉｄｉｚｉｎｇｓｐｅｃｉｅｓｏｆａｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄｉｚｉｎｇｂａｃｔｅｒｉａ［Ｊ］．ＳｙｓｔｅｍａｔｉｃａｎｄＡｐｐｌｉｅｄＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００７，３０：３９—４９．

［１６］　ＦＵＥＲＳＴＪＡ．Ｉｎｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒｃｏｍｐａｒｔｍｅｎｔａｔｉｏｎｉｎｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ［Ｊ］．ＡｎｎｕａｌＲｅｖｉｅｗｏｆＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００５，５９：２９９—３２８

［１７］　ＶＡＮＮＩＦＴＲＩＫＬ，ＧＥＥＲＴＳＷＪＣ，ＶＡＮＤＯＮＳＥＬＡＡＲＥＧ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｂｉｎｅｄｓｔｒｕｃｔｕｒａｌａｎｄｃｈｅｍｉｃａｌａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅａｎａｍｍｏｘｏ

ｓｏｍｅ：ａｍｅｍｂｒａｎｅｂｏｕｎｄｅｄｉｎｔｒａｃｙｔｏｐｌａｓｍｉｃｃｏｍｐａｒｔｍｅｎｔｉｎａｎａｍｍｏｘｂａｃｔｅｒｉａ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｔｒｕｃｔｕｒａｌＢｉｏｌｏｇｙ，２００８，１６１：４０１—

４１０．

［１８］　ＳＩＮＮＩＮＧＨＥＤＡＭＳＴＪＳ，ＳＴＲＯＵＳＭ，ＲＩＪＰＳＴＲＡＷＩＣ，ｅｔａｌ．Ｌｉｎｅａｒｌｙｃｏｎｃａｔｅｎａｔｅｄｃｙｃｌｏｂｕｔａｎｅｌｉｐｉｄｓｆｒｏｍａｄｅｎｓｅｂａｃｔｅｒｉａｌｍｅｍ

ｂｒａｎｅ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２００２，４１９：７０８—７１２．

［１９］　ＢＯＵＭＡＮＮＨＡ，ＨＯＰＭＡＮＳＥＣ，ＶＡＮＤＥＬＥＥＭＰＵＴＩ，ｅｔａｌ．Ｌａｄｄｅｒａｎｅｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄｓｉｎａｎａｍｍｏｘｂａｃｔｅｒｉａｃｏｍｐｒｉｓｅｐｈｏｓｐｈｏ

ｃｈｏｌｉｎｅａｎｄｐｈｏｓｐｈｏｅｔｈａｎｏｌａｍｉｎｅｈｅａｄｇｒｏｕｐｓ［Ｊ］．ＦＥＭＳＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙＬｅｔｔｅｒｓ，２００６，２５８：２９７—３０４．

［２０］　ＢＯＵＭＡＮＮＨＡ，ＳＴＲＯＥＶＥＰ，ＬＯＮＧＯＭＬ．Ｂｉｏｐｈｙｓｉｃａｌｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓｏｆｍｅｍｂｒａｎｅｌｉｐｉｄｓｏｆａｎａｍｍｏｘｂａｃｔｅｒｉａ：Ⅱ．Ｉｍｐａｃｔｏｆｔｅｍｐｅｒ

ａｔｕｒｅａｎｄｂａｃｔｅｒｉｏｈｏｐａｎｏｉｄｓ［Ｊ］．ＢｉｏｃｈｉｍｉｃａｅｔＢｉｏｐｈｙｓｉｃａＡｃｔａ，２００９，１７８８：１４５２—１４５７．

６ 海洋学报　３３卷



［２１］　ＷＡＲＤＢＢ，ＤＥＶＯＬＡＨ，ＲＩＣＨＪＪ．ＤｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎａｓｔｈｅｄｏｍｉｎａｎｔｎｉｔｒｏｇｅｎｌｏｓｓｐｒｏｃｅｓｓｉｎｔｈｅＡｒａｂｉａｎＳｅａ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２００９，４６１：

７８—８２．

［２２］　ＢＲＡＮＤＥＳＪＡ，ＤＥＶＯＬＡＨ．Ａｇｌｏｂａｌｍａｒｉｎｅｆｉｘｅｄｎｉｔｒｏｇｅｎｉｓｏｔｏｐｉｃｂｕｄｇｅｔ：ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｆｏｒＨｏｌｏｃｅｎｅｎｉｔｒｏｇｅｎｃｙｃｌｉｎｇ［Ｊ］．Ｇｌｏｂａｌ

ＢｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｃａｌＣｙｃｌｅｓ，２００２，１６：１１２０，ｄｏｉ：１０．１０２９／２００１ＧＢ００１８５６．

［２３］　ＮＡＱＶＩＳＷＡ，ＶＯＳＳＭ，ＭＯＮＴＯＹＡＪＰ．Ｒｅｃｅｎｔａｄｖａｎｃｅｓｉｎｔｈｅｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙｏｆｎｉｔｒｏｇｅｎｉｎｔｈｅｏｃｅａｎ［Ｊ］．ＢｉｏｇｅｏｓｃｉｅｎｃｅｓＤｉｓｃｕｓ

ｓｉｏｎｓ，２００８，５：１１１９—１１３７．

［２４］　ＳＣＨＯＵＴＥＮＳ，ＳＴＲＯＵＳＭ，ＫＵＹＰＥＲＳＭ Ｍ Ｍ，ｅｔａｌ．Ｓｔａｂｌｅｃａｒｂｏｎｉｓｏｔｏｐｉｃｆｒａｃｔｉｏｎａｔｉｏｎｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｉｎｏｒｇａｎｉｃｃａｒｂｏｎｆｉｘａｔｉｏｎ

ｂｙａｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄｉｚｉｎｇｂａｃｔｅｒｉａ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００４，７０：３７８５—３７８８．

［２５］　郭建华，彭永臻．异养硝化、厌氧氨氧化及古菌氨氧化与新的氮循环［Ｊ］．环境科学学报，２００８，２８：１４８９—１４９８．

［２６］　ＴＨＡＭＤＲＵＰＢ，ＤＡＬＳＧＡＡＲＤＴ．ＰｒｏｄｕｃｔｉｏｎｏｆＮ２ｔｈｒｏｕｇｈａｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄａｔｉｏｎｃｏｕｐｌｅｄｔｏｎｉｔｒａｔｅｒｅｄｕｃｔｉｏｎｉｎｍａｒｉｎｅｓｅｄｉ

ｍｅｎｔｓ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００２，６８：１３１２—１３１８．

［２７］　ＤＡＬＳＧＡＡＲＤＴ，ＣＡＮＦＩＥＬＤＤＥ，ＰＥＴＥＲＳＥＮＪ，ｅｔａｌ．Ｎ２ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｂｙｔｈｅａｎａｍｍｏｘｒｅａｃｔｉｏｎｉｎｔｈｅａｎｏｘｉｃｗａｔｅｒｃｏｌｕｍｎｏｆＧｏｌｆｏ

Ｄｕｌｃｅ，ＣｏｓｔａＲｉｃａ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２００３，４２２：６０６—６０８．

［２８］　ＲＹＳＧＡＡＲＤＳ，ＧＬＵＤＲＮ．ＡｎａｅｒｏｂｉｃＮ２ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｉｎａｒｔｉｃｓｅａｉｃｅ［Ｊ］．Ｌｉｍｎｏｌｏｇｙ＆Ｏｃｅａｎｏｇｒａｐｈｙ，２００４，４９：８６—９４．

［２９］　ＴＲＩＭＭＥＲＭ，ＮＩＣＨＯＬＬＳＪＣ，ＤＥＦＬＡＮＤＲＥＢ．ＡｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄａｔｉｏｎｍｅａｓｕｒｅｄｉｎｓｅｄｉｍｅｎｔｓａｌｏｎｇｔｈｅＴｈａｍｅｓＥｓｔｕａｒｙ，

ＵｎｉｔｅｄＫｉｎｇｄｏｍ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００３，６９：６４４７—６４５４．

［３０］　ＴＨＡＭＤＲＵＰＢ，ＪＥＮＳＥＮＭ Ｍ，ＤＡＬＳＧＡＡＲＤＴ，ｅｔａｌ．Ａｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄａｔｉｏｎｉｎｔｈｅｏｘｙｇｅｎｄｅｆｉｃｉｅｎｔｗａｔｅｒｏｆｆｎｏｒｔｈｅｒｎ

Ｃｈｉｌｅ［Ｊ］．Ｌｉｍｎｏｌｏｇｙ＆Ｏｃｅａｎｏｇｒａｐｈｙ，２００６，５１：２１４５—２１５６．

［３１］　ＷＯＥＢＫＥＮＤ，ＦＵＣＨＳＢＭ，ＫＵＹＰＥＲＳＭ Ｍ Ｍ，ｅｔａｌ．Ｐｏｔｅｎｔｉａｌｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓｏｆｐａｒｔｉｃｌｅａｓｓｏｃｉａｔｅｄａｎａｍｍｏｘｂａｃｔｅｒｉａｗｉｔｈｂａｃｔｅｒｉａｌ

ａｎｄａｒｃｈａｅａｌｐａｒｔｎｅｒｓｉｎｔｈｅＮａｍｉｂｉａｎｕｐｗｅｌｌｉｎｇｓｙｓｔｅｍ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００７，７３：４６４８—４６５７．

［３２］　ＪＡＥＳＣＨＫＥＡ，ＨＯＰＭＡＮＳＥＣ，ＷＡＫＥＨＡＭＳＧ，ｅｔａｌ．ＴｈｅｐｒｅｓｅｎｃｅｏｆｌａｄｄｅｒａｎｅｌｉｐｉｄｓｉｎｔｈｅｏｘｙｇｅｎｍｉｎｉｍｕｍｚｏｎｅｏｆｔｈｅＡｒａｂｉａｎ

Ｓｅａｉｎｄｉｃａｔｅｓｎｉｔｒｏｇｅｎｌｏｓｓｔｈｒｏｕｇｈａｎａｍｍｏｘ［Ｊ］．ＬｉｍｎｏｌｏｇｙａｎｄＯｃｅａｎｏｇｒａｐｈｙ，２００７，５２：７８０—７８６．

［３３］　ＫＡＲＴＡＬＢ，ＫＵＹＰＥＲＳＭ Ｍ Ｍ，ＬＡＶＩＫＧ，ｅｔａｌ．２００７．Ａｎａｍｍｏｘｂａｃｔｅｒｉａｄｉｓｇｕｉｓｅｄａｓｄｅｎｉｔｒｉｆｉｅｒｓ：ｎｉｔｒａｔｅｒｅｄｕｃｔｉｏｎｔｏｄｉｎｉｔｒｏｇｅｎ

ｇａｓｖｉａｎｉｔｒｉｔｅａｎｄａｍｍｏｎｉｕｍ［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００７，９：６３５—６４２．

［３４］　ＦＲＡＮＣＩＳＣＡ，ＢＥＭＡＮＪＭ，ＫＵＹＰＥＲＳＭＭＭ．Ｎｅｗｐｒｏｃｅｓｓｅｓａｎｄｐｌａｙｅｒｓｉｎｔｈｅｎｉｔｒｏｇｅｎｃｙｃｌｅ：ｔｈｅｍｉｃｒｏｂｉａｌｅｃｏｌｏｇｙｏｆａｎａｅｒｏｂｉｃ

ａｎｄａｒｃｈａｅａｌａｍｍｏｎｉａｏｘｉｄａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＴｈｅＩＳＭＥＪｏｕｒｎａｌ：ＭｕｌｔｉｄｉｓｃｉｐｌｉｎａｒｙＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｉｃｒｏｂｉａｌＥｃｏｌｏｇｙ，２００７，１：１９—２７．

［３５］　ＰＥＮＴＯＮＣＲ，ＤＥＶＯＬＡＨ，ＴＩＥＤＪＥＪＭ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｉｄｅｎｃｅｆｏｒｔｈｅｂｒｏａｄｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆａｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄｉｚｉｎｇｂａｃｔｅｒｉａｉｎ

ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒａｎｄｍａｒｉｎｅｓｅｄｉｍｅｎｔｓ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００６，７２：６８２９—６８３２．

［３６］　ＧＡＬＮＡ，ＭＯＬＩＮＡＶ，ＴＨＡＭＤＲＵＰＢ，ｅｔａｌ．Ａｎａｍｍｏｘｂａｃｔｅｒｉａａｎｄｔｈｅａｎａｅｒｏｂｉｃｏｘｉｄａｔｉｏｎｏｆａｍｍｏｎｉｕｍｉｎｔｈｅｏｘｙｇｅｎｍｉｎｉｍｕｍ

ｚｏｎｅｏｆｆｎｏｒｔｈｅｒｎＣｈｉｌｅ［Ｊ］．ＤｅｅｐＳｅａＲｅｓｅａｒｃｈ：Ⅱ，２００９，５６：１０２１—１０３１．

［３７］　ＳＨＵＱｉｎｇｌｏｎｇ，ＪＩＡＯＮｉａｎｚｈｉ．ＤｉｆｆｅｒｅｎｔＰｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓｄｉｖｅｒｓｉｔｙｐａｔｔｅｒｎｓｉｎｌａｔｉｔｕｄｉｎａｌｓｕｒｆａｃｅｓｅａｗａｔｅｒｏｆｔｈｅｏｐｅｎｓｅａａｎｄｉｎｓｅｄｉ

ｍｅｎｔ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００８，４６：１５４—１５９．

［３８］　ＳＣＨＵＢＥＲＴＣＪ，ＤＵＲＩＳＣＨＫＡＩＳＥＲＥ，ＷＥＨＲＬＩＢ，ｅｔａｌ．Ａｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄａｔｉｏｎｉｎａｔｒｏｐｉｃａｌｆｒｅｓｈｗａｔｅｒｓｙｓｔｅｍ （Ｌａｋｅ

Ｔａｎｇａｎｙｉｋａ）［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００６，８：１８５７—１８６３．

［３９］　ＨＡＭＥＲＳＬＥＹＭＲ，ＷＯＥＢＫＥＮＤ，ＢＯＥＨＲＥＲＢ．Ｗａｔｅｒｃｏｌｕｍｎａｎａｍｍｏｘａｎｄｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎｉｎａｔｅｍｐｅｒａｔｅｐｅｒｍａｎｅｎｔｌｙｓｔｒａｔｉｆｉｅｄ

ｌａｋｅ（ＬａｋｅＲａｓｓｎｉｔｚｅｒ，Ｇｅｒｍａｎｙ）［Ｊ］．ＳｙｓｔｅｍａｔｉｃａｎｄＡｐｐｌｉｅｄＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００９，３２（８）：５７１—５８２．

［４０］　ＺＨＡＮＧＹｉｎｇ，ＲＵＡＮＸｉａｏｈｏｎｇ，ＯＰＤＥＮＣＡＭＰＨＪＭ，ｅｔａｌ．Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄａｂｕｎｄａｎｃｅｏｆａｅｒｏｂｉｃａｎｄａｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄｉｚｉｎｇ

ｂａｃｔｅｒｉａｉｎｆｒｅｓｈｗａｔｅｒｓｅｄｉｍｅｎｔｓｏｆｔｈｅＸｉｎｙｉＲｉｖｅｒ（Ｃｈｉｎａ）［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００７，９：２３７５—２３８２．

［４１］　李涛，王鹏，汪品先．南海南部陆坡表层沉积物细菌和古菌多样性［Ｊ］．微生物学报，２００８，４８：３２３—３２９．

［４２］　李涛，王鹏，汪品先．南海西沙海槽表层沉积物微生物多样性［Ｊ］．生态学报，２００８，２８：１１６６—１１７３．

［４３］　洪义国，李猛，顾继东．海洋氮循环中细菌的厌氧氨氧化［Ｊ］．微生物学报，２００９，４９：２８１—２８６．

［４４］　ＳＣＨＭＩＤＭ，ＭＡＡＳＢ，ＤＡＰＥＮＡＡ，ｅｔａｌ．Ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓｆｏｒｉｎｓｉｔｕｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆａｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄｉｚｉｎｇ（ａｎａｍｍｏｘ）ｂａｃｔｅｒｉａ［Ｊ］．

ＡｐｐｌｉｅｄａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００５，７１：１６７７—１６８４．

［４５］　ＳＨＩＭＡＭＵＲＡＭ，ＮＩＳＨＩＹＡＭＡＴ，ＳＨＩＧＥＴＯＭＯＨ，ｅｔａｌ．Ｉｓｏｌａｔｉｏｎｏｆａｍｕｌｔｉｈｅｍｅｐｒｏｔｅｉｎｗｉｔｈｆｅａｔｕｒｅｓｏｆａｈｙｄｒａｚｉｎｅｏｘｉｄｉｚｉｎｇｅｎ

ｚｙｍｅｆｒｏｍａｎａｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄｉｚｉｎｇｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔｃｕｌｔｕｒｅ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００７，７３：１０６５—１０７２．

［４６］　ＲＡＴＴＲＡＹＪＥ，ＳＴＲＯＵＳＭ，ＯＰＤＥＮＣＡＭＰＨＪＭ，ｅｔａｌ．Ａｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｇｅｎｏｍｉｃｓｓｔｕｄｙｏｆｇｅｎｅｔｉｃｐｒｏｄｕｃｔｓｐｏｔｅｎｔｉａｌｌｙｅｎｃｏｄｉｎｇ

ｌａｄｄｅｒａｎｅｌｉｐｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ［Ｊ］．ＢｉｏｌｏｇｙＤｉｒｅｃｔ，２００９，４：８，ｄｏｉ：１０．１１８６／１７４５６１５０４８．

［４７］　贺纪正，张丽梅．氨氧化微生物生态学与氮循环研究进展［Ｊ］．生态学报，２００９，２９：４０６—４１５．

［４８］　舒青龙，焦念志，汤坤贤．海洋厌氧氨氧化细菌分子生态学研究进展［Ｊ］．微生物学通报，２００９，３６：１７５８—１７６５．

［４９］　ＳＩＮＮＩＮＧＨＥＤＡＭＳＴ?ＪＳ，ＲＩＪＰＳＴＲＡＷＩＣ，ＧＥＥＮＥＶＡＳＥＮＪＡＪ，ｅｔａｌ．Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｌａｄｄｅｒａｎｅａｎｄｏｔｈｅｒｍｅｍｂｒａｎｅ

ｌｉｐｉｄｓｏｆｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓｃａｐａｂｌｅｏｆａｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄａｔｉｏｎ（ａｎａｍｍｏｘ）［Ｊ］．ＦＥＢＳＪｏｕｒｎａｌ，２００５，２７２：４２７０—４２８３．

７４期　姚鹏等：海洋环境中的厌氧氨氧化细菌与厌氧氨氧化作用



［５０］　ＬＩＰＰＪＳ，ＨＩＮＲＩＣＨＳＫＵ．Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｆａｔｅｏｆｉｎｔａｃｔｐｏｌａｒｌｉｐｉｄｓｉｎｍａｒｉｎｅｓｅｄｉｍｅｎｔｓ［Ｊ］．ＧｅｏｃｈｉｍｉｃａｅｔＣｏｓｍｏｃｈｉｍｉｃａＡｃ

ｔａ，２００９，７３（２２）：６８１６—６８３３．

［５１］　ＨＯＰＭＡＮＳＥＣ，ＫＩＥＮＨＵＩＳＭＶ，ＲＡＴＴＲＡＹＪＥ，ｅｔａｌ．Ｉｍｐｒｏｖｅｄａｎａｌｙｓｉｓｏｆｌａｄｄｅｒａｎｅｌｉｐｉｄｓｉｎｂｉｏｍａｓｓａｎｄｓｅｄｉｍｅｎｔｓｕｓｉｎｇｈｉｇｈ

ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｌｉｑｕｉｄｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｐｈｙ／ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃｐｒｅｓｓｕｒｅｃｈｅｍｉｃａｌｉｏｎｉｚａｔｉｏｎｔａｎｄｅｍｍａｓｓｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ［Ｊ］．ＲａｐｉｄＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓｉｎ

ＭａｓｓＳｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ，２００６，２０：２０９９—２１０３．

［５２］　ＪＡＥＳＣＨＫＥＡ，ＡＢＢＡＳＢ，ＺＡＢＥＬＭ，Ｅｔａｌ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｉｄｅｎｃｅｆｏｒａｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄｉｚｉｎｇ（ａｎａｍｍｏｘ）ｂａｃｔｅｒｉａｉｎｃｏｎｔｉｎｅｎｔａｌ

ｓｈｅｌｆａｎｄｓｌｏｐｅｓｅｄｉｍｅｎｔｓｏｆｆｎｏｒｔｈｗｅｓｔＡｆｒｉｃａ［Ｊ］．ＬｉｍｎｏｌｏｇｙａｎｄＯｃｅａｎｏｇｒａｐｈｙ，２０１０，５５：３６５—３７６．

［５３］　ＳＴＵＲＴＨＦ，ＳＵＭＭＯＮＳＲＥ，ＳＭＩＴＨＫ，ｅｔａｌ．Ｉｎｔａｃｔｐｏｌａｒｍｅｍｂｒａｎｅｌｉｐｉｄｓｉｎｐｒｏｋａｒｙｏｔｅｓａｎｄｓｅｄｉｍｅｎｔｓｄｅｃｉｐｈｅｒｅｄｂｙｈｉｇｈｐｅｒ

ｆｏｒｍａｎｃｅｌｉｑｕｉｄｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｐｈｙ／ｅｌｅｃｔｒｏｓｐｒａｙｉｏｎｉｚａｔｉｏｎｍｕｌｔｉｓｔａｇｅｍａｓｓｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ—Ｎｅｗｂｉｏｍａｒｋｅｒｓｆｏｒｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙａｎｄｍｉｃｒｏ

ｂｉａｌｅｃｏｌｏｇｙ［Ｊ］．ＲａｐｉｄＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓｉｎＭａｓｓＳｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ，２００４，１８：６１７—６２８．

［５４］　姚鹏，于志刚．海洋沉积物中现存微生物化学标志物完整极性膜脂研究进展［Ｊ］．地球科学进展，２０１０，２５（５）：４７４—４８３．

犃狀犪犲狉狅犫犻犮犪犿犿狅狀犻狌犿狅狓犻犱犻狕犻狀犵犫犪犮狋犲狉犻犪犪狀犱犪狀犪犲狉狅犫犻犮犪犿犿狅狀犻狌犿

狅狓犻犱犪狋犻狅狀（犪狀犪犿犿狅狓）犻狀狋犺犲犿犪狉犻狀犲犲狀狏犻狉狅狀犿犲狀狋

ＹＡＯＰｅｎｇ
１，２，ＹＵＺｈｉｇａｎｇ

１，２

（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犆犺犲犿犻狊狋狉狔犜犺犲狅狉狔犪狀犱犜犲犮犺狀狅犾狅犵狔，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；２．犐狀狊狋犻狋狌狋犲狅犳犕犪狉犻狀犲犗狉犵犪狀犻犮犌犲狅犮犺犲犿犻狊狋狉狔，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：Ａｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄａｔｉｏｎ（ａｎａｍｍｏｘ）ｉｓｔｈｅｐｒｏｃｅｓｓｏｆｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎｏｆａｍ

ｍｏｎｉｕｍｔｏｄｉｎｉｔｒｏｇｅｎｇａｓａｎｄｉｓｍａｉｎｌｙｅｍｐｌｏｙｅｄｉｎｗａｓｔｅｗａｔｅｒｅｎｇｉｎｅｅｒｓ．Ｉｎｒｅｃｅｎｔｙｅａｒｓ，ｉｔｗａｓｆｏｕｎｄ

ｔｈａｔａｎａｍｍｏｘｗａｓｗｉｄｅｌｙｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄｉｎｔｈｅｍａｒｉｎｅｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓａｎｄｐｌａｙｅｄａｎｉｍｐｏｒｔａｎｔｒｏｌｅｉｎｍａｒｉｎｅ

ｎｉｔｒｏｇｅｎｃｙｃｌｅ，ａｎｄｉｎｆｌｕｅｎｃｅｄｔｈｅｃａｒｂｏｎｃｙｃｌｅａｎｄｇｌｏｂａｌｃｌｉｍａｔｅｃｈａｎｇｅ．Ｉｔｈａｓｂｅｅｎｒｅｃｏｇｎｉｚｅｄａｓａｍａｊｏｒ

ｐａｔｈｗａｙｆｏｒｔｈｅｒｅｍｏｖａｌｏｆｆｉｘｅｄＮｆｒｏｍｔｈｅｍａｒｉｎｅｅｃｏｓｙｓｔｅｍ．Ｌａｄｄｅｒａｎｅｌｉｐｉｄｓａｒｅｕｎｉｑｕｅｃｈｅｍｉｃａｌｂｉｏ

ｍａｒｋｅｒｓｏｆａｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄｉｚｉｎｇｂａｃｔｅｒｉａ，ａｎｄｈａｖｅｐｏｔｅｎｔｉａｌｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｆｏｒｃｈｅｍｏｔａｘｏｎｏｍｙａｎｄ

ｐａｌｅｏｏｃｅａｎｇｒａｐｈｙ．Ａｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄｉｚｉｎｇｂａｃｔｅｒｉａａｎｄａｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄａｔｉｏｎｈａｖｅｂｅ

ｃｏｍｅｈｏｔｓｐｏｔｒｅｓｅａｒｃｈｆｉｅｌｄｓｉｎｔｈｅｍａｒｉｎｅｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙａｎｄｏｒｇａｎｉｃｇｅｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ．

犓犲狔狑狅狉犱狊：ｂａｃｔｅｒｉａ；ａｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄａｔｉｏｎ；ｎｉｔｒｏｇｅｎｃｙｃｌｅ；１６ＳｒＲＮＡ；ｌａｄｄｅｒａｎｅｌｉｐｉｄｓ

８ 海洋学报　３３卷


