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北极黄河站邻近海域浮游细菌多样性初步研究 
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摘要: 通过荧光染色、稀释培养、生理生化和 16S rRNA 基因鉴定等方法, 研究了北极黄河站附近海

域海水中浮游细菌的丰度、可培养浮游细菌形态学特征及多样性; 采用高通量测序技术研究了黄河站

附近采样站点(BJ2)的不可培养浮游细菌群落结构。可培养研究结果表明: (1)9 个站点(BJ1-BJ9)水样平

均含菌数为 2.88×108 个/L; (2)21 株可培养浮游细菌中, 仅 AB08、AB09 和 AB17 三株细菌为革兰氏阳

性菌 ; (3)细菌主要包括放线菌纲 (Actinobacteria), 黄杆菌纲 (Flavobacteriia)和 γ-变形菌纲 (Gamma-

proteobacteria), 其中假单胞菌属(Pseudomonas)为优势菌(占 71%)。高通量测序结果显示: 在得到的

1 467 个不可培养浮游细菌 OTU中, 变形菌门(Proteobacteria)和拟杆菌门(Bacteroidetes)为优势菌群, 所占

比例分别为 49.71%和 41.61%, 还有少量的浮霉菌门(Planctomycetes)和疣微菌门(Verrucomicrobia); 其中

变形菌门中以 α-变形菌纲(α-Proteobacteria)为主要类群。 
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北极地区是指 66°34~90°N 的区域(即为北极圈), 

总面积为 2.1×107km2, 其中海洋面积为 1.3×107km2, 

因常年低温、结冰期长、降水少以及强辐射等自然

环境, 而构成了特殊的极端环境[1-2]。北极地区生活着

许多独特的生物类群, 也不乏具有特殊代谢能力的微

型生物, 它们不仅对人类理解生命起源和进化有积极

的帮助, 同时能产生大量其他环境微生物所不具备的

天然活性物质[3-6]。另外, 微型浮游生物的群落结构和

生物量对环境变化的反应极为敏感[7]。目前由于全球变

暖引起了一系列北极环境变化[8-9], 这些变化将对北极

生态系统, 特别是作为分解者的浮游细菌产生深远影

响, 因此, 研究北极生态系统中的浮游细菌群落结构, 

对了解该地区的环境变化有重要的意义[10]。 

寡营养细菌在通过传统微生物培养方法进行分

离时, 由于受到少数优势生长微生物的竞争而不能

正常生长 , 导致分离效率不高 , 很可能会丢失许多

宝贵的生物资源[11-12]。自从 Button 等[13]提出稀释培

养技术后, Schut 等[14]采用稀释培养法在海洋中分离

到 37 株兼性寡营养细菌和 15 株专性寡营养细菌; 戴

欣等 [15]在对太湖水体的研究中发现, 稀释培养基分

离的细菌数量远大于牛肉汁蛋白胨培养基。上述研

究表明, 稀释培养法比传统培养方法对寡营养细菌

分离效果更好。20 世纪 80 年代以来, 人们开始应用

分子生物学技术研究海洋微生物 [16], 尤其是高通量

测序技术, 由于具有数据量大、成本低、耗时短的特

点, 近年来被广泛应用于海洋微生物功能及物种多样

性研究, 丰富了微生物海洋学领域的研究成果[17-18]。 

本研究采用荧光显微计数对北极黄河站附近海

水的浮游细菌生物量作初步统计, 结合稀释培养方

法和现代分子生物学方法, 对分离纯化的浮游细菌

进行系统发育分析, 并通过高通量测序技术对北极

黄河站海水不可培养浮游细菌的群落结构进行了初

步探讨, 以期了解北极黄河站邻近海域海水浮游细

菌的多样性, 为更好地认识和开发北极地区微生物

资源提供参考。 

1  材料和方法 

1.1  样品采集与保存 

实验所用的海水样品是实验室成员于 2014 年
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7 月 24 日~30 日参加北极科学考察项目时所得。采

样站点分布于 11°05′~15°36′E; 78°12′~79°33′N, 命

名为 BJ1-BJ9(图 1)。样品在科考船上暂存于–20℃

冰箱 , 带回实验室后马上进行可培养实验 , 剩余样

品保存于–80℃冰箱中, 不可培养实验于 2016 年 4 月

进行。 

 

图 1  样品采集站点分布图 

Fig. 1  Distribution of the sampling sites 

 

1.2  培养基 

LB 培养基 [19](1%胰蛋白胨 , 0.5%酵母提取物 , 

0.5% NaCl, pH 7.2~7.5, 固体加 1.5%琼脂)。 

休和利夫森二氏培养基[19](蛋白胨 0.2%, NaCl 0.5%, 

K2HPO4 0.02%, 葡萄糖 1%, 琼脂 0.6%, 1%溴百里酚

蓝水溶液 3 mL, 蒸馏水 1 000 mL, pH 7.0~7.2)。 

1.3  吖啶橙染色计数(AODC) 

取 1 mL 的水样与 0.05 mL 的 40％的甲醛溶液混

合, 固定 10 min, 再加入 0.2 mL 的 0.1%吖啶橙染液

进行染色 , 染色后置于荧光显微镜(100×油镜)下观

察并计数。对有细菌形态、呈现亮绿色或红色荧光

的细菌, 随机取 20 个视野进行拍照并计数, 然后换

算成单位样品中细菌数。 

根据公式 BN=Na×S/(Sf ×(1–0.05)V)计算细菌生物

量[20]。其中 BN 为细菌的数量, Na 为视野中亮点的平

均数, S 为滤膜的面积, Sf 为显微镜的视野面积, V 为

过滤样品的体积(式中 0.05 为加入 37%~40%甲醛固

定样品总体积的比例), 单位为 L。 

1.4  可培养浮游细菌的分离与鉴定 

1.4.1  浮游细菌稀释培养 

样品分批处理 , 采用稀释培养法 [13], 其中一批

样品直接涂布在不同浓度的 LB 固体培养基(正常浓

度、培养基稀释 10 倍、50 倍及 100 倍)上进行培养, 另

一批样品稀释至 1×10–3 和 1×10–4 浓度梯度后分别涂

布于上述培养基, 4℃培养。每组样品 3 个平行重复, 

并以无菌培养基作为空白对照。 

1.4.2  菌株纯化 

根据观测菌落在培养基上的颜色及菌落形态 , 

初步排重后进行划线纯化。从纯的筛选平板上挑选

出颜色、形态各异的单菌落, 用接种环取 1 环菌落在

稀释 50 倍的 LB 固体培养基上再一次划线培养。 

1.4.3  形态学观察和革兰氏染色 

将待鉴定菌株接种于平板上, 4℃培养后进行革

兰氏染色, 用油镜观察菌株的形态和革兰氏染色结

果, 并对杆菌进行芽孢染色并观察结果。 

1.4.4  生理生化鉴定 

按照东秀珠等 [19]描述的方法, 对分离纯化的菌

株进行生理生化鉴定。 

1.4.5  16S rRNA 测序和系统发育分析 

菌株在 150 r/min的转速下摇床培养 12~24 h, 用

紫外分光光度计测菌液浓度, 用 TIANamp Bacteria 

DNA Kit 试剂盒提取 DNA。提取产物做 PCR 扩增反

应, 引物为细菌通用引物 27f、1492r(27f: 5′-AGAG 
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TTTGATCCTGGCTCAG-3′; 1 492r: 5′GGTTACCTT 
GTTACGACTT-3′)[21]。结合形态学观察结果和生理

生化鉴定结果, 选取 21 株菌株送上海凌恩生物科技

有限公司测序, 菌株 16S rDNA 序列结果同 NCBI 数

据库比对并选取同源核酸序列, 用 MEGA5.1 软件以

Neighbor-Joining 算法构建系统发育树, 1 000 次重复

计算 Bootstrap 值, 进行系统发育分析。 

1.5  不可培养浮游细菌群落结构分析 

1.5.1  高通量测序 

为丰富黄河站附近的细菌群落研究数据 , 选取

黄河站附近的站点 BJ2 进行不可培养浮游细菌群落

结构分析。将 BJ2 站点的水样通过 0.22μm 孔径滤膜

过滤, 使用 PowerWater® DNA Isolation Kit试剂盒提

取浮游细菌总 DNA。DNA 样品送至北京诺禾致源科

技股份有限公司 , 使用通用引物 515F(5′-GTGCCA 

GCMGCCGCGGTAA-3′)和 907R(5′-CCGTCAATTCC 

TTTGAGTTT-3′)[22]对浮游细菌 16S rRNA 序列 V4-V5

区域进行扩增, 将 PCR 产物条带上机测序。 

1.5.2  浮游细菌基因序列分析 

对测序公司返回的原始测序结果进行优化 , 丢

弃长度短于 150bp、含有模糊碱基、引物含 2 个以上

错配碱基的低质量序列。利用 QIIME 软件以 97%划

定阈值, 对 16S 序列划分操作分类单元(Operational 

Taxonomic Unit, OTU), 并对 OTU 进行生物信息统

计分析, 分别用 Chao1指数和 Shannon指数表示浮游

细菌群落的丰富度及多样性, 来分析 BJ2 站点浮游

细菌的 α-多样性特征 [23-24]; 使用 EXCEL 2013、

Origin9.0 等软件将 OTU 信息进行整理, 分析该站点

浮游细菌的群落结构。 

2  结果与分析 

2.1  浮游细菌计数结果 

浮游细菌计数结果(表 1)表明 BJ5 和 BJ9 站点的

细菌数量最多, 分别达 5.29×108 和 4.30×108(个/L)。

浮游细菌数量最少的为 BJ6 站点 , 其数量 1.22× 

108(个/L)约为 BJ5 的 1/5。图 1 中可看出, BJ5 和 BJ9

站点临近朗伊尔城 , 人类活动相对频繁 , 陆源输入

影响较大。 

2.2  可培养浮游细菌形态学观察结果 

菌株的分离实验中, 1×10–3 浓度梯度的浮游细菌

在稀释 50 倍的 LB 培养基上生长情况较为理想, 挑

取合适菌株进行纯化。本次实验总共分离到 21 株代

表细菌, 命名为 AB(Arctic Bacteria)01~21, 从分离平

板上挑取的菌落大多是白色, 部分菌落为黄色和粉

色, 菌落较小, 透明度较好, 菌落边缘多为光滑。 

对 21 株可培养菌株进行革兰氏染色与显微观察

(部分显微结果见图 2)。结果表明, AB08、AB09 和

AB17 为革兰氏阳性菌, AB08 和 AB09 有明显的杆、

球周期变化(图 2-A 中细菌形状为杆状, 2-B 中细菌形

状变成椭球形), AB17 可观察到菌丝; 其余皆为革兰

氏阴性细菌, 呈直杆状或短杆状; 细菌皆无芽孢。菌

株的形态特征(颜色和形状)以及革兰氏染色结果所

对应的菌株数量见图 3。 
 

表 1  吖啶橙染色直接计数结果 
Tab. 1  Direct counting results by acridine orange staining 

站点 BJ1 BJ2 BJ3 BJ4 BJ5 BJ6 BJ7 BJ8 BJ9 平均 

菌株数/(108 个/L) 1.88 1.87 1.79 2.99 5.29 1.22 3.26 3.37 4.30 2.88 

 

图 2  菌株 AB08 革兰氏染色结果 

Fig. 2  Gram staining results of strain AB08 

2-A 为培养一周后染色结果, 2-B 为培养两周后染色结果 

2-A shows the staining result after 1 week of culture, and 2-B shows the staining result after 2 weeks of culture 
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图 3  北极海水浮游细菌形态特征统计 

Fig. 3  Morphological summary of the planktonic bacteria 
isolated from the seawater of the Arctic Ocean 

 

2.3  可培养浮游细菌鉴定结果 

2.3.1  生理生化鉴定结果 

对北极分离到的可培养浮游细菌进行的生理生

化鉴定, 结果表明, 3 项常规生化鉴定试验显示有 15

株细菌能利用柠檬酸盐, 菌株 AB01、AB09、AB12、

AB13 和 AB19 的氧化酶反应呈阳性; 菌株 AB05、

AB10、A12 和 AB21 的硝酸盐还原试验呈阳性; 4

项常见碳源利用试验显示, 分别有 17 株、15 株细

菌能利用葡萄糖和木糖, 其中 AB01、AB02 等 9 株

细菌能利用甘露醇 , 所有的细菌都不能利用麦芽

糖; 18 株细菌能产生乙酰胺酶, AB06、AB07 等 10

株菌能产生 DNA 酶, 所有细菌都不能产生精氨酸

双水解酶 (表 2)。葡萄糖氧化发酵的结果显示 , 

AB05、AB09、AB18、AB19 为产碱性细菌, 其余

细菌为氧化型菌株。三株革兰氏阳性细菌中, AB08

和 AB17 菌株的生理生化结果相同, AB09 菌株除氧

化酶和乙酰胺酶两种试验反应为阳性 , 其余试验

皆为阴性。  

2.3.2  可培养浮游细菌的系统发育分析 

对 21 株纯化菌株的 16S rRNA 序列进行测序, 

测序片段长度均超过 1300bp, 将所测序列与 NCBI

数据库比对 , 选取相似性  99% 以上的菌株作为参

考菌株 , 比对的结果发现 , 数据库中相似性最高的

菌株中有 9 株来自极区环境, 还有 8 株来自冰山、雪

水等寒冷环境(表 3)。 
 
表 2  北极海水可培养浮游细菌生理生化鉴定结果 
Tab. 2  Physiological characteristics of cultivable planktonic bacteria from the Arctic sea water 

Ⅰ组 Ⅱ组 Ⅲ组 Ⅳ组 
菌株 

编号 
葡萄糖 

(厌氧) 

葡萄糖

(需氧)
氧化酶 

柠檬 

酸盐 
麦芽糖

精氨酸双

水解酶 
甘露醇 木糖 

硝酸盐 

还原 
DNA 酶

乙酰

胺酶

AB01 - + + + - - + + - - + 

AB02 - + - + - - + + - - + 

AB03 - + - + - - + + - - + 

AB04 - + - + - - + + - - + 

AB05 - - - - - - - - + - + 

AB06 - + - + - - + + - + + 

AB07 - + - + - - + + - + + 

AB08 - + - + - - - + - + + 

AB09 - - + - - - - - - - + 

AB10 - + - - - - - - + - + 

AB11 - + - + - - + + - + + 

AB12 - + + + - - - + + + + 

AB13 - + + - - - - + - + - 

AB14 - + - + - - - + - + + 

AB15 - + - + - - + + - + + 

AB16 - + - + - - - + - + + 

AB17 - + - + - - - + - + - 

AB18 - - - - - - - - - - + 

AB19 - - + - - - - - - - - 

AB20 - + - + - - - - - - + 

AB21 - + - + - - + + + - + 

阳性总计 0 17 5 15 0 0 9 15 4 10 18 
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表 3  通过 16S rRNA 基因序列比对所得纯培养细菌的鉴定结果 
Tab. 3  Identification results of pure-cultured bacteria by sequence alignment of 16S rRNA gene 

菌株编号 站点 相似菌株(登录号) 采集环境 参考文献

γ-变形菌纲(γ-Proteobacteria) 

AB02 BJ5 Pseudomonas Fluorescens strain KB6(JF327445.1) 俄罗斯白海 Kandalaksha 湾海水 [25] 

AB03 BJ8 Pseudomonas Fluorescens strain KB6(JF327445.1) 俄罗斯白海 Kandalaksha 湾海水 [25] 

AB04 BJ2 Pseudomonas sp. J3.2C9(KF317744.1) Cuatro Cienegas 池塘水 [26] 

AB05/AB07 BJ5 Pseudomonas Antarctica O-5(HG518622.1) 南极海 Galindezme 岛苔藓 [27] 

AB06 
 

BJ7 
 

Pseudomonas fluorescens strain KOPRI 25717 
(HQ824935.1) 

阿尔卑斯山冰川冰尘穴 

 

[28] 

 

AB10/AB11
/AB19 

BJ9 
 

Pseudomonas fluorescens strain KOPRI 25610 
(HQ824878.1) 

阿尔卑斯山冰川冰尘穴 

 

[28] 

 

AB12 BJ3 Psychrobacter glacincola strain ANT9253(AY167308.1) 南极威德尔海(Weddell Sea)冰盖 [29] 

AB14 BJ1 
Pseudomonas meridiana strain PAMC 25154 
(KF528725.1) 

南极 King Sejong 研究站淡水 [30] 

AB15 BJ3 
Pseudomonas fluorescens strain KOPRI 25934 
(HQ825057.1) 

阿尔卑斯山冰川冰尘穴 [28] 

AB16 BJ8 Pseudomonas antarctica O-5(HG518622.1) 南极 Galindez 岛苔藓 [27] 

AB20 BJ4 
Pseudomonas fluorescens strain KOPRI 25610 
(HQ824878.1) 

阿尔卑斯山冰川冰尘穴 [28] 

AB21 BJ9 Psychrobacter sp. KJF12-16(JQ800211.1) 北极王湾(Kongsfjorden)冰川 [31] 

黄杆菌纲(Flavobacteriia) 

AB01 
 

BJ7 
 

Flavobacterium sp. WB 3.3.42(AM177619.1) 
 

德国哈尔茨山 (Harz Mountains)

硬质溪水 

[32] 

 

AB13 BJ7 Flavobacterium sp. EE-QS1(HE802578.1) 苏黎世湖湖雪 [33] 

AB18 
 

BJ6 
 

Flavobacterium frigidarium strain A2i(NR_025020.1) 
 

南极阿德莱德岛(Adelaide Island)

表层海水沉积物 

[34] 

 

放线菌纲(Actinobacteria) 

AB08 BJ9 Arthrobacter sulfureus strain BGSLP24(KP192002.1) 西藏高原疏勒河流域永久冻土 [35] 

AB09 BJ9 Arthrobacter sp. Lc10-5(GU244356.1) 南极湖泊沉积物 [36] 

AB17 BJ1 Salinibacterium sp. KJF5-12(JQ800089.1) 北极王湾(Kongsfjorden)冰川 [31] 
 

表 3 结果显示, 分离出的 21 株浮游细菌中分别

属于 γ-变形菌纲(15 株, 占 71.43%), 黄杆菌纲(3 株, 

占 14.29%)和放线菌纲(3 株, 占 14.29%)三大类群。

用 Cluster 软件对 21 株菌进行聚类分析, 相似性 97% 

以上的菌株归为一个 OTU, 总共得到 5 个 OUT 

(OTU01-05)。将这 5 个 OTU 与 NCBI 中序列比对后

作系统发育树, 结果如图 4 所示。结果表明, γ-变形

菌纲包括假单胞菌属(Pseudomonas)13 株和嗜冷杆菌

属(Psychrobacter)2 株(分别显示为 OTU01 和 OTU02); 

放线菌纲包括盐杆菌属(Salinibacterium)1 株(OTU03)

和节杆菌属(Arthrobacter)2 株(OTU04); 黄杆菌纲中

有黄杆菌属(Flavobacterium)3 株(OTU05)。 

2.4  不可培养浮游细菌多样性及群落结构

分析 
2.4.1  不可培养浮游细菌 α-多样性 

黄河站附近站点(BJ2)所提取的总 DNA, 通过高

通量测序, 共得到 58 303 条序列, 拼接质控后用以

进行后续分析的共有 56 409 条序列。将所有有效序

列聚类后共得到 1 467 个 OTU, 分析其 α-多样性, 发

现 BJ2 站点浮游细菌的丰富度指数(Chao1 指数)为 4 

254.70, 多样性指数(Shannon 指数)为 5.75。 

2.4.2  不可培养浮游细菌群落结构 

基于 OTU 分型数据, 将 OTU 数量小于 0.5%的

种类归为其他(Others), 具体浮游细菌种类及其占比

例见图 5。从图 5 中可看出, 以门为分类阶元(图 5-A), 

BJ2 站点浮游细菌群落中, 变形菌门(Proteobacteria, 

占 49.71%)和拟杆菌门(Bacteroidetes, 占 41.61%)数量

最多, 除此以外, 还有少量的浮霉菌门(Planctomycetes)

和疣微菌门 (Verrucomicrobia)等 ; 以纲为分类阶元

(图 5-B), 除了常见的 α-、γ-变形菌纲 (α-、γ-Pro-

teobacteria)、黄杆菌纲 (Flavobacteriia)、放线菌纲

(Actinobacteria)、噬纤维菌纲(Cytophagia)、疣微菌纲



 

58 海洋科学  / 2018 年  / 第 42 卷  / 第 4 期 

(Verrucomicrobiae)、浮霉菌纲(Planctomycetia)等 7 种

浮游细菌(其中又以 α-变形菌纲、黄杆菌纲和噬纤维

菌纲数量最多)外, 还存在少量的 Sphingobacteriia 纲

(0.26%)和 Acidimicrobiia 纲(0.12%)。 

 

图 4  基于 16S rRNA 基因序列构建的细菌系统发育树 

Fig. 4  Phylogenetic tree of bacteria based on 16S rRNA gene sequences 

 

图 5  BJ2 站点的细菌群落结构 

Fig.5  Bacterial community structure in BJ2 site 

5-A 为门水平上的分类; 5-B 为纲水平上的分类 

5-A, 5-B represented the classification of the phylum level and class level, respectively. 

 
对所占比例最大的变形菌门进行进一步分析 , 

结果表明: 变形菌门中又以 α-变形菌纲为主要优势

类群, 占变形菌数量的 86.10%, 其次为 γ-变形菌纲, 

占 12.48%; 包括 β-变形菌在内其他 3 种变形菌所占

比例很少, 占总体的 1.42%(图 6)。 

3  讨论 

3.1  可培养浮游细菌的多样性 

本文对北极海水可培养浮游细菌的研究, 共得

到 21 株细菌, 分别属于 γ-变形菌纲的 Pseudomonas

和 Psychrobacter 属 , 黄杆菌纲的 Flavobacterium 属, 

放线菌纲的 Arthrobacter 和 Salinibacterium 属。

李海 [ 37 ]从北极王湾 (Kongsfjorden)表层海水样品

中分离得到的浮游细菌菌株分别属于 γ-变形菌纲的 

 

图 6  BJ2 站点变形细菌门各纲所占比例图 

Fig. 6  Ratio of five classes of Proteobacteria in BJ2 site 

Pro 是 Proteobacteria(变形菌)的缩写 

Pro is the abbreviation of Proteobacteria 

 
Pseudoalteromonas、Vibrio、Alteromonas 和 Psych-

robacter 等属, 放线菌纲的 Kocuria 和 Rhodococcus
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等属及黄杆菌纲 的 Maribacter 、 Cellulophaga 、

Flavobacterium、Bizionia 和 Olleya 等属。与李海[37]

的研究结果相比 , 我们未能分离到 γ-变形菌纲的

Pseudoalteromonas、Vibrio、Alteromonas 等种类, 也

未能分离黄杆菌纲的 Maribacter、Cellulophaga 等种

类, 而放线菌中分离出的两株菌是李海的研究中未

提到的。 

分离出来的菌株中, γ-变形菌纲所占比例最多, 

达到 71.4%, 为本次研究的主要优势类群。李晓亮[38]

从北极沉积物中分离到的 6 个纲中, γ-变形菌纲的

菌株数量最多, 占总分离菌株数的 63.6%。两项研究

皆表明 γ-变形菌纲为北极地区可培养浮游细菌中的

优势类群, 本实验分离出的 Pseudomonas 属又占 γ-

变形菌纲的 92%。孙景 [39]从北极冰川流域 (北纬

78°53′~79°32′, 东经 11°43′~12°43′)分离得到 63 株一

般性可培养细菌(LB 培养基分离), 其中优势菌主要

集中在 Gammaproteobacteria 纲的 Pseudomonas 属。

作为自然界分布最广的微生物之一, 假单胞菌属不

仅具有强大的环境适应能力, 而且也为人类提供了

多样的遗传资源, 在环境修复、生物防治、生物转化、

耐药机制等领域逐步体现出越来越重要的作用[40]。

研究发现, 假单胞菌对于多环芳烃[41]、氰化物[42]、

有机溶剂[43]等有机污染物的降解具有较大作用。孙

景[39]发现假单胞菌在固氮、反硝化、亚硝化等氮循

环作用中具有重要功能。陶玲[44]等研究天山冰川融

水中细菌的生理生化特性发现 , 属于 Pseudomonas 

的菌株 TRB-6 和 TRB-8 对实验中的 10 种抗生素具

有耐药性。此外, 从北极分离出来的假单胞菌还具有

产生低温蛋白酶的特性 [45], 因而具有重要的研究与

开发价值, 本实验室也在进行相关研究。 

本次分离得到的黄杆菌和放线菌分别占总数的

14.3%, 是本次实验的第二大类群。黄杆菌和放线菌也

被证明具有较好的耐药性[45]和产生低温酶的特性[46]。

与滕海波[47]分离得到的 8 种放线菌(Streptomyces、

Arthrobacter、Rhodococcus、Saccharothrix、Ratha-

yibacter、Micrococcus、Nocardia、Kribbella)比较, 作

者也分离得到了 Arthrobacter; 此外, 作者还分离得

到了 Salinibacterium 属。 Prasad 等 [31] 研究北极

Kongsfjorden 峡湾可培养细菌的多样性和生态功能

时发现, Salinibacterium 属是一种耐冷、嗜盐的菌, 能

够在低温下产生脂肪酶、酪蛋白酶等一系列产物, 具

有较广泛的研究前景。 

3.2  不可培养浮游细菌的多样性 

本次实验中 , 利用高通量技术研究不可培养浮

游细菌多样性, 发现变形菌门为该区域的优势类群, 

结论与常绪路[48]和杨晓[49]的结论相似。拟杆菌门、

浮霉菌门分别为本研究的第二和第三大类群, 常绪

路[48]发现除变形菌门外, 放线菌门、酸杆菌门和疣微

菌门为优势类群; 杨晓[49]发现酸杆菌门的丰度高于

拟杆菌门, 而浮霉菌门只占很少的一部分。 

以纲为研究对象, 本次实验中, α-变形菌纲、黄

杆菌纲、噬纤维菌纲和 γ-变形菌纲数量较多。张灿[50]

研究北极加拿大海盆浮冰区微生物组成及多样性 , 

发现黄杆菌纲的丰度最高, 其次为 α-变形菌纲, β-变

形菌纲和放线菌纲。对比其他用分子生物学技术研

究的结果 , 汪涛等 [51]通过构建北极海水细菌 16S 

rDNA 文库, 发现细菌属于 α-变形菌纲, γ-变形菌纲

和拟杆菌三个大类。和振花[2]等结合 16S rDNA 文库

法和 PCR-DGGE 法研究北极海水中寡营养细菌多样

性, 研究发现两个站位中 α-变形菌纲所占比例皆为

最高, 其他还有 γ-变形菌纲、鞘脂杆菌纲、放线菌纲

等种类。刘莹[52]采用变性梯度聚丙烯酰胺凝胶电泳

(DGGE)和构建克隆文库等技术, 研究夏季北冰洋海

域浮游生物的多样性及其群落结构, 发现 α-变形杆

菌门、γ-变形杆菌和拟杆菌为该海域的优势类群。 

无论是本次实验结果 , 还是比较前人的研究结

论, 不难发现, 变形菌门、α-变形菌纲是北极海域不

可培养浮游细菌中的主要种类, 而其他浮游细菌的

种类和数量并不完全一致, 其间的差异可能与采样

地点和季节演替有关[7]。 

除了比较常见的种类, 高通量测序结果还显示, 

该地区存在少量的 Sphingobacteriia 纲和 Acidimi-

crobiia 纲。这两种浮游细菌在海洋中的含量较少, 但

在世界各地海域 [53], 特别是较寒冷的冰川环境中普

遍存在[54]。研究表明, 这两种浮游细菌在代谢海洋不

稳定溶解有机物[55]和降解包括多环芳烃在内的有机

物 [56]等方面意义重大, 特别是 Sphingobacteriia 纲, 

其在低温污水中大量存在 [57], 且在多药耐药(multi-

drug resistant)的调查中起着重要的作用 [58], 有较大

的研究价值。 

综合可培养和不可培养的实验结果 , 作者能够

发现 , 不论是在可培养浮游细菌中 , 还是在不可培

养浮游细菌中, 变形菌门所占比例皆为最高。虽然高

通量测序结果表明, 该海域浮游细菌中 α-变形菌纲
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所占比例最多(86.1%), 但在可培养实验中 , 本文未

能分离得到这一种类, 所分离出的变形菌皆属于 γ-

变形菌, 王桢 [59]等人的研究也有类似的结果。冀世

奇 [60]的研究结论也表明, 海洋中已获取的可培养细

菌中以 γ-变形菌为主要类群, 不可培养细菌中以 α-

变形菌为主导。作者认为: 这种差异反映出高通量法

与可培养法的差异, 高通量测序得到的结果并不能

完全体现细菌的可培养特征和在生态环境中的作用, 

而可培养也不一定能分离得到与高通量测序结果一

致的种类。 
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Abstract: This study investigated the abundance, morphological characteristics, and diversity of cultivable plank-

tonic bacteria in surface seawater collected from the Arctic Ocean using fluorescence enumeration, dilution culture 

techniques, physiological test, and 16S rRNA gene identification method. In addition, the community structure of 

uncultured bacterioplankton was analyzed using high-throughput technology. The cultivable planktonic bacterial 

results showed that (1) the average number of bacteria from BJ1–BJ9 was 2.88 × 108 cells/L; (2) AB08, AB09, and 

AB17 strains were Gram-positive; (3) the marine cultivable bacteria were primarily composed of Actinobacteria, 

Flavobacteriia, and Gammaproteobacteria, among which Pseudomonas was dominant (71%). The high-throughput 

sequencing technology resulted in 1467 OTUs, which were dominated by Proteobacteria and Bacteroidetes that 

accounted for 49.71% and 41.61%, respectively. They also included a small amount of Planctomycetes and Verru-

comicrobia. Alphaproteobacteria was the predominant class in Proteobacteria. 
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