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南极菲尔德斯半岛潮间带沉积物细菌的多样性及分离菌产酶

测定 

王玉璟, 李胜男, 袁嘉琳, 王  龙, 刘  杰 

(青岛科技大学 海洋科学与生物工程学院, 山东 青岛 266042) 

摘要: 南极菲尔德斯半岛具有多种不同特征的生态地理微环境, 如长城科考站、企鹅岛、生物湾与黄金湾

流域、半岛南部、碧玉滩等。这些区域因水文地质、动植物分布、人类活动程度等不同而具有明显的生态

地理差异。本研究从这些微环境海岸潮间带采集了 7 份代表性沉积物样品, 采用 16S rRNA 基因高通量测

序方法, 对其细菌类群的多样性以及环境理化因子的影响进行了比较分析; 同时采用常规可培养鉴定方法, 

对样品的分离菌株产酶状况进行了初步测定。结果表明: 整体上看, 所有样品的细菌类群主要分布在 45 门、

104 纲、442 属当中, 表现出比较高的多样性。其中, 优势菌门 Proteobacteria 主要分布在半岛南部、碧玉滩

和生物湾潮间带沉积物中, 优势菌门 Bacteroidetes 主要分布在企鹅岛两侧和黄金湾潮间带沉积物, 长城站

潮间带沉积物的优势门为 Firmicutes。相似生态微环境的潮间带沉积物具有不同的优势菌门和纲; 而不同生

态微环境潮间带沉积物却具相同的优势菌门和纲。有机氮(TON)、铵态氮(NH4
+-N)、硝态氮(NO3

–-N)、磷酸

盐(PO4
3–-P)、亚硝态氮(NO2

–-N)含量与企鹅岛、生物湾、黄金湾潮间带沉积物的菌群多样性具有相关性, 其

中TON对生物湾样品的影响最大, 而有机碳(TOC)对所有样品的影响均较小。分离菌株的产酶实验表明: 在

企鹅岛、生物湾、黄金湾等动物频繁出没的潮间带样品中, 蕴藏着一批产淀粉酶、酪蛋白酶、脂肪酶、七

叶苷酶、过氧化氢酶能力较强菌株, 这为今后进一步的应用开发提供了宝贵的低温产酶菌株来源。 
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两相地带中以陆、海交汇的潮间带最为典型, 因

受潮涨、潮落影响, 其沉积物的微生物类群也具有不

同于陆地与海洋的特征, 并引起国内外广泛关注。近

些年, 研究人员对各类潮间带沉积物微生物的多样

性[1-5]、抗性[6-7]、产酶 [8-9]、污染指示等[10-11]方面进

行了研究, 所采用的方法也多种多样。南极菲尔德斯

半岛海岸线绵长 , 溪流纵横 , 具有南极无冰区典型

的生态地理特征, 动植物资源丰富、人类干扰少, 微

小特征生境众多。 

本研究针对前期从菲尔德斯半岛的企鹅岛、生物

湾、黄金湾、半岛南部碧玉滩、长城站等不同生态地

理微环境采集的潮间带沉积物样品, 采用 16S rRNA

基因可变区高通量多样性测序法对所获得的细菌群

落多样性组成、样品理化因子影响等结果、以及通

过可培养法获得的分离菌株产酶情况进行全面比较

分析[12]。以期比较全面地了解菲尔德斯半岛各种特

征微生态环境潮间带沉积物的细菌多样性差异, 筛

选产酶功能菌株, 为后续研究和应用奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集与处理 

沉积物样品于 2017 年 2 月(中国第 33 次南极科

学考察期间)采自菲尔德斯半岛(62°8.48′S~62°14.2′S, 

58°53.40′W~59°1.50′W)周边沿海不同区域的潮间带

(表 1)。每个采样点相隔约 10 m 采集 3 份深度约 5 cm

的沉积物(去粗土壤)并均匀混合, 装入无菌袋中密封

带回长城站实验室立即用 2216E 平板进行细菌分离、

纯化; 同时用试剂盒提取样品总 DNA 保存于–80 ℃, 

并与分离菌株、沉积物样品备份一起低温运回国内。 
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表 1  样品采集信息 
Tab. 1  Sample collection information 

样品编号 经纬度 采样点环境描述 

LSN-01 62°13.35′S, 58°57.01′W 半岛南部潮间带(人类和动物活动稀少) 

LSN-02 62°12.35′S, 58°55.46′W 企鹅岛东南方潮间带(企鹅聚集活动区) 

LSN-03 62°12.57′S, 58°57.37′W 长城站潮间带(人类活动区, 有大量鸟类和少量企鹅) 

LSN-04 62°11.49′S, 58°59.39′W 生物湾潮间带(冰山融水入海处, 海豹活动聚集区) 

LSN-05 62°12.53′S, 58°56.30′W 企鹅岛西北方潮间带(少量企鹅和鸟类活动) 

LSN-06 62°14.08′S, 58°59.50′W 碧玉滩潮间带(极少有人类和动物活动) 

LSN-07 62°09.29′S, 58°56.28′W 黄金湾潮间带(冰盖融水入海处, 海豹活动区) 

 

1.2  样品理化性质测定 

样品理化性质测定包括有机碳(TOC)、有机氮

(TON)、铵态氮(NH4
+-N)、硝态氮(NO3

–-N)、亚硝态氮

(NO2
–-N)、磷酸盐(PO4

3–-P)。样品去杂冻干处理后研

成粉末。其中, TOC、TON 取 0.2 g, 加入 5 mL 10%

的 HCl, 充分振荡过夜; 加入 3 mL 10% 盐酸, 放置

3 h 后 , 用超纯水清洗 7 次 , 55 ℃烘干 , 然后用

EA3000 元素分析仪(Euro Vector SpA)测定。其他 4 种

营养盐的测定为: 称取处理样品 2 g, 加入 20 mL超纯

水振荡 1 min, 48 h 内每隔 4 h 振荡 1 min; 10 000 r/min

离心 10 min, 上清液 0.4 μm 膜过滤, 用微流分析仪

(QuAAtro, SEAAnalytical GmbH)分析。 

1.3  菌株分离及产酶菌株检测 

样品的菌株分离培养, 采用 2216E、R2A、M1

海水培养基固体平板 15 ℃培养, 划线分离[2]。 

分离菌株的产酶检测 , 采用在含相应底物的固

体培养基上点接分离菌, 然后 15 ℃培养 7~15 d, 观

察是否产水解透明圈或晕圈大小、显色深浅或产气

泡多少等。其中产酪蛋白水解酶、几丁质水解酶、

淀粉水解酶、纤维素水解酶、黄原胶水解酶、卡拉

胶水解酶以菌落周围是否产生透明圈及大小来判断, 

脂肪酶以产不透明晕圈来判断, 明胶酶以菌落周围

是否出现液化圈来判断, 七叶苷酶以菌落周围有无

黑褐色素产生来判断, 氧化酶以在菌落上滴加 1%二

甲基对苯二胺盐酸盐溶液显色法判断, 过氧化氢酶

采用菌落覆盖 5% H2O2 是否产气泡判断[12]。 

1.4  样品总 DNA 提取和 16S rRNA 基因高

通量测序 

沉积物样品总 DNA 提取使用土壤 DNA 提取试剂

盒(E.Z.N.A 产品), PCR 扩增 16S rRNA 基因的 V4-V5 可

变区。扩增引物为通用 515F 和 907R。高通量测序由专

业公司在 IlluminaHiSeq2500(PE250)测序平台完成。 

1.5  高通量多样性测序数据分析 

PCR 扩增序列去除 Barcode 及引物序列后拼接, 

然后过滤低质量序列和嵌合体序列(最小得分 25)[13-14], 

得到有效序列用于后续分析。 

以 97%相似度进行有效序列的聚类及创建

OTUs 集, 选取每个 OTU 集中频数最高的代表序列

进行比对和物种注释获得分类学信息。 

采用 Qiime 计算 α多样性指数, UPGMA 分析 β多

样性, 蒙特卡洛、主坐标 PCoA、冗余 RDA 等方法分

析样品理化因子与细菌群落的相关性并绘制分析图。 

2  结果与分析 

2.1  测序结果及物种分析 

本实验 7 份样品共鉴定出 552 355 个细菌序列, 

其中每个样品有效序列平均为 69 537 条。按 97%相

似度聚类共得到 5 494 个 OUTs 集, 平均每个样品

785 个 OUTs 集[12]。 

根据 OTUs 注释结果, 选取在门、纲水平相对丰

富度排名前 10、属水平排名前 30 的物种类群, 绘制

物种相对丰度柱状图(图 1、2、3)。 

 

图 1  门水平上的物种相对丰度图 

Fig. 1  Relative species abundance at the phylum level 
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图 2  纲水平上的物种相对丰度图 

Fig. 2  Relative species abundance at the class level 

图 1、2、3 及其相关数据表明, 7 个潮间带样品的

细菌类群经注释主要分布在 45 个门、104 个纲、442 个

属当中。 

在门水平上(图 1), 7 个样品中均存在的门有 Bac-

teroidetes、Proteobacteria、Planctomycetes 和 Actinobac-

teria, 且占比较大。其中 02、05、07 号样品的优势门

为 Bacteroidetes(分别占比 42.5%、56.3%、40.1%), 01、

04、06 号样品的优势门为 Proteobacteria(分别占比

44.9%、51.1%、41.1%), 03 号样品的优势门为 Firmicutes 

(占比 48.3%), 但在其他样品中较少; 另外, Planctomy-

cetes 在 02 号样品中的占比较高(14.2%), Actinobacteria

以及 Cyanobateria 在 06 号样品中含量也较多。 

 

图 3  属水平上的物种相对丰度图 

Fig. 3  Relative species abundance at the genus level 

 
在纲水平上(图 2), 7 个样品主要分布在 104 个纲

中。其中 01、02、04 号样品的优势纲为 Gamma-

proteobacteria(分别占比 23.4%、21.5%、25.5%), 05、

07 号样品的优势纲为 Flavobacteriia(占比 42.1%、

27.7%), 06 号样品的优势纲为 Betaproteobacteria 

(26.9%)。另外, Bacteroidia 只在 03 样品中占比较大

(约为 20%), 而在其他样品中占比较少(少于 3.2%), 

且在 01 号样品中没有检测到; 同时, Bacilli 在 03、

06 号样品中有一定含量(18%、3.9%), 而在其他样品

中的含量均低于 0.06%。 

在属水平上的聚类比较复杂(图 3), 共聚类出 442 个

属。其中 01 号样品的优势属为 Albidiferax (11.84%), 

02、07 号样品的优势属为 Granulosicoccus (8.9%和

6.5%); 03 号的优势属为 Lactobacillus (17.28%), Bacte-

roides 和 Shewanella 在该样品中的占比也较高(9.26%、

3.53%), 而 Faecalibacterium 为该样品的特有属; 04 样

品的优势属为 Maritimimonas (4.1%), 而 Thiohalophilus

为该样品所特有属(2.66%); 05 号的优势属为 Lutibacter 

(5.98%); 06 号的优势属为 Massilia(14.69%), 同时

Pseudarthrobacter 属在该样品中占比也较高(12.11%), 

而该属在其他样品中低于 0.13%。另外, 7 个样品中均

有少量 Granulosicoccus 属。 

2.2  样品内与样品间物种群落多样性分析 
α多样性分析结果表明(表 2), 07 号样品的香农指

数(Shannon)和辛普森指数(Simpson)较高, 说明物种

多样性及相对丰度比较高, 而 01 号样品相对较低。 
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表 2  α 多样性指数 
Tab. 2  α-Diversity indices 

样品名称 香农指数 辛普森指数 Chao1 指数 ACE 指数 

LSN.01 6.508 0.967 598.600 607.197 

LSN.02 7.835 0.987 1 050.835 1 072.467 

LSN.03 7.170 0.984 447.583 423.812 

LSN.04 7.184 0.987 446.045 438.661 

LSN.05 7.474 0.984 979.413 1 007.052 

LSN.06 6.689 0.955 708.261 669.998 

LSN.07 7.865 0.987 1 201.159 1 202.984 

 
从 β多样性分析看出(图4), 02、07 号样品的相似度最

高(非加权 Unifrac 距离小于 0.1), 其次为样品 05 样品; 而

03、06 号样品与其他样品的相似性均较低, 尤其是03 号最

低。反映出不同样本间微生物群落构成及其占比的差异。 

 

图 4  UPGMA 门水平聚类图 

Fig. 4  UPGMA dendrogram at the phylum level 

 
基于样品间物种组成结构相似度的 PCoA 主坐

标分析也表明(图 5, 第一主坐标 PC1), 02、05、07

样品的距离十分接近(在同一个象限里), 尤其是 02

和 07 号, 说明它们之间的物种组成尤为相似; 虽然

01 和 04 号处在另一个象限, 但二者距离相对较远; 

而 03 和 06 号样品分别位于两个不同的象限里, 且与

其他 5 个样品相距均很远, 表明就细菌物种组成结

构而言, 此两个样品特殊性非常明显。 

2.3  样品理化因子与物种群落组成相关性分析 
本研究对 7 份潮间带样品进行了包括有机碳

(TOC)、有机氮(TON)、铵态氮、硝态氮、亚硝态氮

磷酸盐等 6 项理化因子的测定(表 3), 同时结合上述

细菌群落数据进行了 RDA 冗余分析(图 6), 以了解

样品理化因子对造成样品细菌群落组成差异的影

响关系。 

 

图 5  PCoA 主坐标分析图 

Fig. 5  Principal coordinate analysis (PCoA) diagram 
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表 3  样品的理化性质 
Tab. 3  Physicochemical properties of the samples 

样品名称 TOC/(%) TON/(%) NH4
+-N/(μg·g–1) NO3

–-N/(μg·g–1) PO4
3–-P/(μg·g–1) NO2

–-N/(μg·g–1)

LSN.01 0.056±0.010 0.024±0.010 0.585±0.033 4.943±0.046 3.819±0.038 0.069±0.010 

LSN.02 0.113±0.015 0.030±0.010 5.656±0.212 5.486±0.213 4.661±0.042 0.520±0.010 

LSN.03 0.110±0.010 0.022±0.010 0.557±0.035 2.504±0.312 2.952±0.551 0.031±0.010 

LSN.04 0.399±0.013 0.025±0.010 1.234±0.026 1.853±0.532 7.165±0.217 0.090±0.010 

LSN.05 0.140±0.012 0.020±0.010 9.139±0.328 0.694±0.037 7.286±0.219 0.138±0.010 

LSN.06 0.324±0.065 0.023±0.010 1.005±0.028 1.178±0.030 3.006±0.562 0.090±0.022 

LSN.07 0.323±0.060 0.019±0.010 1.289±0.074 2.155±0.786 5.206±0.213 0.042±0.010 

注: 表中数据为三次重复测试的平均值。 

 

 

图 6  RDA 冗余分析图 

Fig. 6  Redundancy analysis of RDA 

 
从表 3 的 7 个样品理化因子看到, 有机碳含量在

0.06%~0.4%, 其中 04 样品含量最高(0.399%), 01 样

品含量最低(0.056%); 有机氮含量均较低且相差不

大(0.02%~0.03%); 铵态氮相差比较大(0.5~9.1 μg/g), 

其中 05 号样品(9.139 μg/g)远高于其他样品, 而 03 号

含量最低 (0.557 μg/g); 硝态氮相差也比较大 (0.6~ 

5.5 μg/g), 02 号最高(5.486 μg/g), 05 号最低(0.694 μg/g); 

7 个样品中亚硝态氮含量均不高(0.03~0.5 μg/g), 且

相差不大; 而磷酸盐含量在 7 个样品中均较高(2.9~ 

7.3 μg/g), 其中 05 号最高(7.286 μg/g), 03 号最低

(2.952 μg/g)。 

从基于反映环境因子、样本、菌群之间关系的

RDA 冗余分析中可以看到(图 6), 样品 02、04、05、

07 主要分布在第一主成分的负方向上, 同时除 TOC

外的 5 种理化因子(TON、NH4
+-N、NO3

–-N、PO4
3–-P、

NO2
–-N)两两之间的夹角以及各个理化因子与第一主

成分之间的夹角均为锐角, 表明这 5 种理化因子之

间以及与这 4 个样品物种组成的相关性比较强。其

中 02、05、07 这 3 个样品最为相似, 且与 NH4
+-N 含

量的相关性最强, 与 TOC 的相关性最小; 而 04 号样

品则受 TON 含量的影响最大。另外从图 6 中还可以

看到, 01、06、03 号样品分散在第一主成分的正方向

上, 相互之间相距较远, 且与上述 6 种理化因子含量

之间没有明显的相关性。 

2.4  可培养法与高通量法优势菌群的比较 

为获得对菲尔德斯半岛潮间带沉积物细菌物种

类群多样性更全面的了解, 我们在高通量多样性法

测序分析的同时, 还采用常规可培养法对 7 个潮间

带样品的细菌进行了分离纯化, 并进行了基于 16S 

rDNA 序列测定的系统发育鉴定分析[15], 然后就门、

纲、属水平上的结果与高通量测序分析结果进行了

优势菌群类别的比较(数据略)。整体上看, 两种分析

方法结果中的优势菌群在门、纲水平上的重叠性较

大 ; 而在属水平上却差异较大 , 尤其是两种方法在

优势属上的结果没有交叉重叠现象。 

2.5  分离菌株的产酶情况 

在可培养实验中, 我们针对从 7 个样品所分离

的 45 株代表菌进行了淀粉酶、酪蛋白酶、脂肪酶、

七叶苷酶、几丁质酶、明胶酶、纤维素酶、氧化酶、

过氧化氢酶等 9 种酶的产生情况初步测试。 

从表 4 中看到, 45 株测试菌株中有 6 株产淀粉酶

能力较强, 2 株产酪蛋白酶较强, 14 株产脂肪酶较强, 

3 株产七叶苷酶较强, 5 株产过氧化氢酶较强, 但没

发现产几丁质酶的菌株。这些低温下产酶能力较强

的菌株主要集中在企鹅岛、生物湾、黄金湾等企鹅、

海豹、鸟类频繁出没区域, 这为今后进一步的开发应

用提供了难得的菌株来源。 
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表 4  分离菌株产酶情况 
Tab. 4  Enzyme production by culturable bacteria  

菌株编号 淀粉酶 酪蛋白酶 脂肪酶 七叶苷酶 几丁质酶 明胶酶 纤维素酶 氧化酶 过氧化氢酶

LSN-02-1 – ++ ++ + – + + + + 

LSN-02-1-1 – + ++ + – + + + – 

LSN-02-1-1-2 – – – – – – – + ++ 

LSN-02-1-2 – + ++ + – + – + + 

LSN-02-1-5-1 – + ++ + – – + – + 

LSN-02-1-6 – + ++ + – – + + – 

LSN-02-1-6-2 – + + + – – + + – 

LSN-02-2 – + ++ + – + + + – 

LSN-02-3 – – – – – – – + + 

LSN-02-4 – + ++ + – + – + + 

LSN-02-5-3 – + – – – – + + ++ 

LSN-03-1 – + ++ + – + + + – 

LSN-03-2 – + + – – – – + + 

LSN-03-3 – + + + – + + + + 

LSN-03-4 + – – – – – – – ++ 

LSN-04-1 – – ++ ++ – + – + + 

LSN-04-2 – + + + – + + + – 

LSN-04-3 ++ – ++ + – – – – – 

LSN-04-4 ++ + ++ + – + – + – 

LSN-04-5 – – – – – – – + – 

LSN-04-6 ++ + + + – – – – – 

LSN-04-7 – – – – – – – – ++ 

LSN-05-1 – + + ++ – – + + + 

LSN-05-2 – + + ++ – + + + – 

LSN-05-3 – + ++ + – + + + – 

LSN-05-4 ++ + + + – + – + – 

LSN-05-4-1-2 + – – – – – – – + 

LSN-05-5-2 + – + – – – – + – 

LSN-05-6 – – – – – – – + – 

LSN-05-7 + – – + – – – + – 

LSN-05-8 – + + + – – + + – 

LSN-06-1 – ++ ++ + – + + + – 

LSN-06-2 – – + – – – – + – 

LSN-06-3 – – + – – – – + – 

LSN-06-4 + – + – – – + – – 

LSN-06-4-1 – – + – – – – – ++ 

LSN-06-5 + – + – – – – – – 

LSN-06-6 – – + – – – – + – 

LSN-07-1 – + + + – – + + – 

LSN-07-2 + + + – – – – – + 

LSN-07-3 ++ + ++ + – – + + + 

LSN-07-4 + + + – – – – – + 

LSN-07-5 + – – – – – – – – 

LSN-07-6 ++ – – – – – – – + 

LSN-07-8 + – + – – – – – + 

注: “–”为无产酶活性, “+”为有产酶活性, “++”为产酶活性较强 
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3  讨论 

特殊生境是获取功能微生物的良好环境。本研

究样品主要来自南极菲尔德斯半岛周边特征微环境

的潮间带沉积物。从高通量多样性测序结果看, 整体

样品的细菌类群多样性程度较高(主要分布在 45 门、

104 纲、442 属)。其中 Proteobacteria、Bacteroidetes

为多个微环境的优势菌门(如半岛南部、碧玉滩、生

物湾、黄金湾、企鹅岛两侧等潮间带); 而长城站科

考站潮间带的优势菌门为 Firmicutes, 比较单一, 可

能与人类和动物的频繁活动有关。从生态地理上看, 

相似生态地理微环境的潮间带沉积物具有不同优势

菌门、纲或属(例如: 人和动物稀少的半岛南部与碧

玉滩, 半岛西侧的生物湾与黄金湾); 而企鹅岛两侧

的生态地理环境差异较大, 尤其是企鹅、鸟类数量和

阳光照射时长具有明显差异, 但它们却有相似的优

势菌门、纲, 这种情况也得到了可培养法鉴定结果的

印证。总之, 对于整个菲尔德斯半岛潮间带而言, 其

细菌类群组成具有比较高的多样性, 但其中也表现

出一些超乎我们预测的现象, 值得进一步综合研究。 

土壤的理化性质可直接影响土壤细菌群落结

构 [16-19]。近年来, 对南、北极土壤细菌多样性主控理

化因素影响的研究也较多[20-22]。本研究表明, 从沉积

物样品理化因子与菌群组成关系看, 生态地理环境

相似的潮间带沉积物菌群组成(例如半岛南部与碧玉

滩, 生物湾与黄金湾等)与有机氮、铵态氮、硝态氮、

亚硝态氮、磷酸盐的相关性均比较强(其中生物湾样

品的菌群组成受有机氮的影响最大)。另外, 有机碳

对所有样品菌群组成的影响均较小。上述样品间菌

群多样性的差异是否是由此所引起的, 还有待进一

步深入探讨。 

本研究还对可培养分离菌进行过 16S rDNA 系

统发育鉴定分析(数据略)。但从鉴定结果看, 与上述

高通量测序分析相比, 优势菌群在门、纲水平上具有

较大重叠 ; 而在属水平上却差异很大 , 基本没有交

叉重叠。出现这种现象的原因很多, 首先是 2 种方法

对物种比对注释的灵敏度和精度范围不同[23]。高通

量测序法是采用 16S 短序列引物针对整个宏基因组

进行的物种多样性注释分析 , 而可培养分离菌的

16S rDNA 序列测定则是采用 16S 长序列引物对单个

菌株的序列测定和比对分析。因此前者在门、纲水

平上信息量更大, 而在属水平上的精度要远低于后

者。其次是可培养分离方法的限制。尽管本实验采

用了 2216E、R2A、M1 三种高、寡营养培养基进行

菌株分离 , 但分离效果与实际情况还是相差甚远 , 

这也是令环境微生物学者十分头疼症结所在。但无

论怎样, 可培养分离鉴定是研究、应用实体微生物基

本途径, 将传统可培养法与现代高通量测序法结合

起来, 将会对环境微生物的多样性做出更加客观全

面的注释。 

另外, 本研究在可培养实验中, 从企鹅岛、生物

湾、黄金湾等动物频繁出没的微环境潮间带沉积物

中发现了一批产淀粉酶、酪蛋白酶、脂肪酶、过氧

化氢酶能力较强的菌株, 这些菌株均为低温培养菌

(15 ℃培养), 其所产上述酶是否为低温酶、以及产酶

条件和酶学性质尚需进一步研究, 但无疑它们极具

应用开发价值。 

本研究可为全面了解菲尔德斯半岛或其他类似

极端环境的细菌多样性及产酶功能菌提供有价值的

参考。 
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Abstract: The Fildes Peninsula in Antarctica has diverse ecogeographical microenvironments possessing different 

characteristics, such as Great Wall Station, Penguin Island, Bio-bay, Golden Bay, south of the peninsula, and Biyu 

Beach. These regions have certain ecological and geographical differences owing to their distinct hydrogeology, 

flora and fauna distributions, and human activities. In this study, seven representative sediment samples were col-

lected from coastal intertidal zones of these microenvironments, and the diversity of bacterial communities and the 

effects of environmental physicochemical factors were analyzed using the 16S rRNA gene high throughput se-

quencing method. Furthermore, the enzyme production status of culturable isolated strains was preliminarily deter-

mined. The results revealed that the bacterial groups in all samples were distributed throughout 45 phyla, 104 

classes, and 442 genera, indicating high bacterial diversity. Proteobacteria were primarily distributed in the southern 

region of the Peninsula, Biyu Beach, and Bio-bay intertidal zones, while Bacteroidetes were mainly distributed in 

the intertidal zones of Penguin Island and Golden Bay; Firmicutes was the dominant phylum in the intertidal regions 

of the Great Wall Station. Remarkably, intertidal regions with similar ecological microenvironments had different 

dominant phyla and classes. However, the intertidal regions from dissimilar ecological microenvironments had the 

same dominant phyla and classes. The organic nitrogen (TON), NH4
+-N, NO3

–-N, PO4
3–-P, and NO2

–-N contents were 

correlated with the bacterial group diversities at the Penguin Island, Biota Bay, and Golden Bay intertidalites. TON 

had the greatest impact on the Bio-bay intertidalite samples, while organic carbon had little effect on any of the 

samples. The enzyme producing analysis of the culturable isolated strains revealed a number of strains with a strong 

ability to produce amylase, casease, lipase, aesculin hydrolase, and catalase in the sediment samples of Penguin 

Island, Bio-bay, and Golden Bay. Thus, these isolates are valuable sources of low temperature, enzyme producing 

strains for further research. 
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