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摘要: 荣成月湖是一个典型天然潟湖, 潮间带沉积物中存在多种形态趋磁细菌。通过 Roche 454 高通

量测序平台, 对沉积物样品(B_S)和磁收样品(B_M)进行 16S rRNA 基因高通量测序, 认识荣成潮间带

沉积物的细菌群落结构, 并了解趋磁细菌多样性及系统进化地位。研究结果表明沉积物样品中主要的

细菌类群为 δ-变形菌纲, 占总细菌数的 26.4%, 其次是 γ-变形菌纲和 α-变形菌纲; 而磁收样品中细菌多

样性和种类明显降低, 以 α-变形菌纲占绝对优势, 相对比例达 72.6%。在磁收样品和沉积物样品分别发

现了 1 612 条和 186 条 reads 与趋磁细菌相关, 分别占细菌总数的 5.76%和 0.85%, 磁收样品中趋磁细

菌数是沉积物样品的 6.8 倍。对两个样品中获得的趋磁细菌序列进行系统进化分析, 发现这些序列多

数属于变形菌门的 α-变形菌纲, 以趋磁球菌占绝对优势, 少数属于 δ-变形菌纲, 与多细胞趋磁原核生

物亲缘关系最近。海洋趋磁螺菌属仅在 B_M 样品中检出, 趋磁弧菌属在 B_M 样品优势度高于 B_S 样

品, 而多细胞趋磁原核生物和趋磁螺菌属在 B_S 样品中优势度更高。通过分析样品间的差异 OTUs, 认

为荣成潮间带沉积物中可能存在大量未知的趋磁细菌新类群。研究结果为下一步培养和开发趋磁细菌

这一功能菌群, 发现趋磁细菌新类群及趋磁细菌生态功能提供了基础资料。 
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趋磁细菌(Magnetotactic bacteria, MTB)是一类能

够沿着磁力线运动的特殊细菌 , 早由 Bellini 和

Blakemore 独立发现[1-4]。趋磁细菌并不具有分类学意

义, 在形态、生理代谢以及系统发育等方面具有多样

性[5-9]。趋磁细菌形态多样, 常见有球形、杆状、弧形、

螺旋形及多细胞聚集体形式(即多细胞趋磁原核生物)

等。趋磁细菌生理代谢类型多样, 包括化能自养、化能

异养等营养型及专性微好氧、专性或者兼性厌氧; 趋磁

细菌系统发育地位也具有多样性, 目前, 已知的趋磁细

菌隶属于变形菌门的 α-变形菌纲(Alphaproteobacteria)、

γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria)、δ-变形菌纲(Delta-

proteobacteria)以及硝化螺菌门(Nitrospirae)和暂定分类

单元 Omnitrophica[6, 9-10]。 近林巍等通过宏基因组分

析的方法在暂定分类单元 Latescibacteria 和浮霉菌门

(Planctomycetes)细菌的基因组中发现了趋磁细菌的磁小

体岛基因, 证明这两个门中也可能存在趋磁细菌[11-12]。 

趋磁细菌 重要的特征是体内可以生物成矿合成

生物膜包裹的磁性纳米颗粒-磁小体(magnetosome)。趋

磁细菌通过磁小体的导向作用, 借助鞭毛进行趋磁运

动, 使其更有效地找到 适生存环境, 即有氧-无氧过

渡区(oxic-anoxic transition zone, OATZ)[13-15]。趋磁细菌

趋磁细菌在自然界分布极为广泛, 主要存在于淡水湖

泊、海洋潮间带、潟湖、盐湖等环境, 在河流、土壤、

大洋等环境中也有趋磁细菌的发现。趋磁细菌在自然

环境中可能扮演着重要的生态角色, 参与铁、氮、硫、
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碳等元素的生物地球化学循环[6, 9, 12, 16]。由于趋磁细菌

对营养的苛刻要求及微好氧等特性, 趋磁细菌的实验

室分离纯化比较困难, 趋磁细菌纯培养菌株较少, 环

境中的趋磁细菌多通过分析 16S rRNA 基因来确定它

们的系统进化位置[12, 17-18]。 

荣成月湖紧邻黄海, 是一个典型的天然潟湖, 是

亚洲 大的天鹅冬季栖息地。该环境环境因子稳定变

化, 沉积物界面稳定[19]。前期调查发现, 该区域潮间带

沉积物中趋磁细菌丰度高, 种类丰富, 但克隆文库方

法仅得到很少的遗传信息, 远远低于预期[20]。故本研

究采用罗氏 454 高通量测序的方法, 对月湖沉积物和

磁收样品中趋磁细菌的多样性进行研究, 以细菌群落

结构作为背景, 预测和发现新的趋磁细菌种类。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集及趋磁细菌形态观察 

1.1.1  采样点及样品采集 

荣成月湖(36°43′~37°27′N, 122°09′~122°42′E)是一

个半封闭天然潟湖, 面积约 4.94 km2, 其北、西、南三

侧均被陆地包围, 东部由沙坝与外海隔开, 有一条与

外海相通的潮汐汊道。月湖是亚洲 大的天鹅冬季栖

息地, 受潮汐、天鹅迁徙、人工养殖、淡水输入等活动

影响[19]。 

于 2009 年 5 月—2010 年 8 月在荣成月湖北部潮

间带(37°21′33.857″N, 122°34′41.571″E)进行样品采集, 

采样底质均为砂质。利用自制工具采集黄黑交界面处

的沉积物 , 部分沉积物采集后放入–20℃保存备用

(B_S); 部分沉积物装入采样瓶, 添加原位海水后带回

实验室进行下一步研究。 

1.1.2  趋磁细菌收集 

将沉积物样品分装 500 mL塑料瓶中, 每瓶装入约

150 mL 泥样, 加入约 150 mL 水样, 共分装 10 瓶。用

胶带将磁铁粘在瓶壁上(S 极面向瓶壁), 30 min 后, 用

吸管吸取磁铁附近的样品 1 mL 左右, 混合加入 20 mL

的小玻璃瓶中, 用磁铁再次富集约 30 min, 再用吸管

吸取磁铁附近的液体 1 mL 左右[21]。显微镜观察后, 部

分液体经 8 000 r/min 离心 5min, 制备成为磁收样品

(B_M), –20℃保存; 部分液体进行 T-T 收集用于电镜

观察。 

1.1.3  趋磁细菌形态观察 

使用 Olympus BX51 显微镜的微分干涉(Diffe-

rential Interference Contrast, DIC)模式, 悬滴法观察磁

收样品中趋磁细菌的有无。将磁收集的菌液后采用

“T-T”法进一步富集趋磁细菌[22], 取富集的菌液滴铜网

(北京中镜科仪技术有限公司)后, 用透射电子显微镜

(HITACHI H8100, 中国海洋大学电镜室)对趋磁细菌

形态进行观察。 

1.2  细菌和趋磁细菌遗传多样性分析 

1.2.1  沉积物总 DNA 提取 

利用土壤 DNA 提取试剂盒(MP, FastDNA Spin 

Kit for Soil)和核酸裂解仪(Thermo, Fast Prep TM FP120), 

按说明书对沉积物样品(B_S)0.5 g 和磁收样品(B_M)进

行总 DNA 的提取。DNA 抽提后, 利用分光光度计(GE, 

Nano Vue Plus)检测 DNA 浓度, 同时利用 1%琼脂糖凝

胶电泳进行 DNA 质量检测。 

1.2.2  细菌 16S rRNA 基因的 PCR 扩增及测序 

采用细菌通用引物 8F(5′-AGAGTTTGATCCTGG 

CTCAG-3′)[23]和 533R(5′-TTACCGCGGCTGCTGGCA 

C-3′)[24]扩增 16S rRNA 基因的 V1-V3 高变区。PCR 反

应条件: 95℃预变性 3 min, 30 个循环(95℃变性 30 s, 

55℃退火 30 s, 72℃延伸 45 s), 后 72℃延伸 10 min。

PCR 反应体系: 5×PCR buffer 4 μL; 2.5 mmol/L dNTP 

2 μL; 5 μmol/L P1 (8F) 0.8 μL; 5 μmol/L P2 (533R) 
0.8 μL; 5 U/μL Taq 酶 0.4 μL; DNA 模板 2 μL; ddH2O 

10 μL。每个样品进行 3 个重复, 将同一样品 PCR 产物

混合后经电泳检测。PCR 产物利用 2%琼脂糖凝胶回收

和纯化, 经检测定量后构建文库, 利用 Roche 454 平台

进行测序(上海美吉生物医药科技有限公司)。 

1.3  数据分析 

1.3.1  原始测序序列质量控制 

对原始数据进行处理得到优化序列 [25], 包括以

下 4 个步骤: (1)去除测序接头、标记、前引物等序列; 

(2)利用特异性引物信息去除扩增过程中产生的非特异

性扩增片段序列(引物碱基含 2 个以上错配); (3)去除长

度过短和过长(<150 bp 或>600 bp)的序列; (4)去除含有

模糊碱基、单碱基高重复(单碱基重复超过 6 个)的序

列。对优化序列进行数据及长度分布统计后进行下一

步分析。 

1.3.2  OTU 聚类分析  

利用Mothur软件对优化序列以97%相似性水平做

为阈值进行 OTU(Operational taxonomic units)聚类[26], 

生成 OTU 表格, 并得到每个 OTU 代表序列, 并进行信

息统计分析, 使用 UCHIME 软件剔除嵌合体[27]。 

1.3.3  稀释曲线和多样性指数 

利用 Mothur 做稀释曲线分析, 利用 R 语言工具制
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作曲线图, 用以检验样本的测序数据量是否合理[28]。

使用 Mothur 软件进行丰富度和多样性指数计算分析, 

分析微生物群落的丰富度和多样性[26]。丰富度指数包

含 ACE(http://www.mothur.org/wiki/Ace)[29]和 Chao(http:// 

www.mothur.org/wiki/Chao)[30]; 多样性指数包括 Simpson

指数(http://www.mothur.org/wiki/Simpson)[31]和 Shannon

指数 (http://www.mothur.org/wiki/Shannon)[32], 此外还

有测序深度指数 Coverage(http://www.mothur.org/wiki/ 

Coverage)。所有分析在 OTU 相似水平 97%(0.03)进行。 

1.3.4  OTU 分类学分析及趋磁细菌鉴定 

OTU 代表序列与 SILVA 数据库(121 版本)进行比

对, 找出其 相近且可信度达 80%以上的种属信息, 

根据 SILVA 库中的参考序列对 OTU 进行种属鉴定, 将

得到的结果记录在 OTU 表格文件中[33]。对得到的物种

分类信息进行人工校正, 对各 OTU 的代表序列进行

Local BLAST 比对[34], 数据库选择 GenBank 核酸数据

库(nt/nr), 从输出结果中筛选趋磁细菌相关序列。 

1.3.5  系统进化树构建 

利用 NCBI Blast search 在线比对, 找出趋磁细菌

相关序列在 GenBank 数据库中 相似的序列[34]。选择

参照序列, 与本研究得到的序列一起用 Clustal W 软件

进行比对, 并进行手工校正[35]。利用 MEGA 6 软件中的

邻接法(Neighbor-Joining)构建系统发育树, 用 Bootstrap

法检验系统发育树, 自展系数为 1 000[36-37]。 

2  研究结果 

2.1  趋磁细菌的形态多样性 

光学显微镜下用悬滴法观察, 可见对磁场敏感的趋

磁细菌, 经换算, 沉积物中丰度可达 103~104 cells/cm3。

通过光学和透射电子显微镜观察菌体形态, 绝大多数

趋磁细菌为球形与卵圆形, 也存在杆菌、弧菌、螺菌及

多细胞趋磁原核生物(图 1)。趋磁细菌体内均发现磁小

体, 其中, 球菌所含磁小体形状多为棱柱状, 可呈单链、

双链或者不规则排列, 同时菌体内含多个致密颗粒。 

 

图 1  月湖潮间带沉积物中趋磁细菌形态 

Fig. 1  TEM micrographs of individual MTB cells in intertidal sediments from Lake Yuehu 

注: 标尺: C 和 G, 500 nm; J, 2 μm, 其余 1 μm 

 

2.2  16S rRNA 基因高通量测序数据及评估 
表 1 为 2 个沉积物样品的测序的统计数据, B_M

和 B_S 样品测序的优化序列分别为 27 991 和 21 794

条, 序列平均长度接近, 均为 454 bp 左右。从样品的

Coverage 来看, 2 个样品的覆盖率分别达到 92.6%和

87.7%, 能较好地反映样品菌群的整体情况。稀释曲线

(Rarefaction curve)反映了样品的取样深度, 可以用来

评价测序量是否足够。从图 2 可知, 两样品在 97%相 

似性水平下的稀释曲线逐渐趋于平缓, 随机测序数据

可以覆盖绝大多数细菌的多样性, 能够较真实地反映

该环境的细菌群落结构。此外, B_S 样品相较 B_M 样

品而言有一定的上升趋势, 表明在 B_S 比 B_M 样品可

能存在更多的未知序列。 

对 2 个样品进行序列的 OTU 聚类, 其中 B_S 样品

共得到 5 074 个细菌的 OTUs, 而 B_M 样品含 OTUs

数量更少, 仅有 3 199 个 OTUs; B_M 的 Shannon 指数

明显低于 B_S, 分别为 4.62 和 10.49, 而 B_M 样品的

Simpson 指数明显高于 B_S(表 1), 说明 B_S 样品细菌
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多样性明显高于 B_M 样品; 同时, 丰富度指数 ACE 和

Chao, 均为 B_S 样品高于 B_M 样品, 同样说明 B_S 样

品有着更高的物种丰富度。磁收样品(B_M)的多样性和

丰富度较沉积物样品(B_S)明显降低。 

 
表 1  月湖潮间带沉积物样品高通量测序数据统计 
Tab. 1  Sequencing data statistics of samples from intertidal sediments of Lake Yuehu 

样品名称 优化序列数 序列平均长度 OTUs 数 ACE Chao Shannon Simpson Coverage 

B_M 27 991 454.1 3 199 8 290 7 904 4.62 0.389 3 0.926 2 

B_S 21 794 453.6 5 074 9 946 9 477 10.49 0.003 6 0.877 3 

 

 

图 2  月湖潮间带沉积物样品稀释曲线(97%相似性水平) 

Fig. 2  Rarefaction curve of samples from intertidal sediments 
of Lake Yuehu (97% similarity level) 

2.3  OTU 分类地位及细菌群落多样性分析 

对 2 个样品的 OTU 与 Silva 数据库(128 版本)对比

进行分类学分析, B_S样品的5 074个OTUs属于30门、

76 纲、135 目、152 科、和 241 属; 而 B_M 样品的 3 199

个 OTUs 属于 32 门、66 纲、116 目、127 科和 197 属。

除门水平外, B_M 样品含有的各分类阶元的总数均低

于 B_S 样品。 

在门和纲水平上对 2 个样品进行细菌群落结构分

析, 2 个样品的细菌主要类群比较一致, 但相对比例差

别很大。如图 3 所示, 在门水平细菌分类的统计分析发

现, B_M 样品中变形菌门(Proteobacteria)占绝对优势, 

相对比例达 88.0%, 其余门类比例均小于 4%。B_S 的 

 

图 3  月湖潮间带沉积物细菌群落结构 

Fig. 3  Community structures of bacteria in intertidal sediments from Lake Yuehu 

注: a: 门水平; b: 纲水平 
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优势度 高的也是变形菌门, 相对比例为 51.5%。其次

是拟杆菌门(Bacteroidetes)和浮霉菌门(Planctomycetes) 

(所占比例分别是 10.2%和 9.6%)。在纲水平, B_M 样品

中 α-变形菌纲(Alphaproteobacteria)占绝对优势, 相对

比例达 72.6%, 其次是 δ-变形菌纲(Deltaproteobacteria), 

比例为 4.4%。而 B_S 样品 δ-变形菌纲、γ-变形菌纲

(Gammaproteobacteria)和 α-变形菌纲较多, 比例分别是

26.4%、9.9%和 8.8%。而在属水平上, B_M 和 B_S 两

个样品均为未分类的细菌比例 高, 且 B_M 样品远高

于 B_S 样品(58.0%), 达到了 90.7%。 

2.4  趋磁细菌多样性及系统进化分析 

对所有 OTU 代表序列的分类信息进行手工校正, 

筛选趋磁细菌相关序列。以相似性水平 90%为阈值, 在

样品 B_M 中发现 242 个与趋磁细菌相关的 OTUs, 包

含 1 612 条 reads, 分别占细菌总 OTUs 和 reads 总数的

7.56%和 5.76%。而 B_S 中有 40 个 OTUs 和 186 条 reads

序列与趋磁细菌相关, 占细菌总 OTUs 数和 reads 数的

0.79%和 0.85%。B_M 样品中的趋磁细菌 reads 数占总

细菌 reads 数的比例, 即趋磁细菌相对丰度, 远高于

B_S 样品, 约为 B_S 样品的 6.8 倍, 大大提高了趋磁细

菌的检出率。 

对这些趋磁细菌相关序列进行分类地位统计(图 4)

和系统发育分析(图 5), 这些序列多数属于变形菌门的

α-变形菌纲, 分别占趋磁细菌总 reads数的99.2%(B_M)

和 87.5%(B_S), 此外, 还有少数属于 δ-变形菌纲的多

细胞趋磁原核生物。趋磁细菌序列在属水平上的分类

地位显示, B_M 和 B_S 样品中趋磁球菌属(Magneto-

coccus)均占绝对优势 , 比例分别达到了 88.8%和

77.5%。趋磁弧菌(Magnetovibrio)是 B_M 样品中第二优

势类群(7.4%), 而多细胞趋磁原核生物(Magnetoglobus)

和趋磁螺菌属(Magnetospirillum)在 B_S 样品中优势度

较高, 比例分别为 12.5%和 7.5%, 海洋趋磁螺菌属

(Magnetospira)仅在 B_M 样品中出现。可见, 两样品趋

磁细菌的优势类群相同, 非优势类群的群落结构略有

差别。 

 

图 4  月湖潮间带沉积物趋磁细菌群落结构 

Fig. 4  Community structures of magnetotactic bacteria in intertidal sediments from Lake Yuehu 
 

3  讨论 

本文通过 Roche 454 高通量测序平台对荣成月湖

潮间带沉积物进行了细菌与趋磁细菌多样性分析。沉

积物样品(B_S)和磁收样品(B_M)两个样品分别获得了

21 794 和 27 991 条细菌优化序列, 分别归属于 5 074

个和 3 199 个 OTUs。多样性指数分析显示, 磁收样品

(B_M)的多样性和丰富度较沉积物样品(B_S)明显降

低。通过对 Silva 数据库的对比, B_S 中主要的细菌类

群为 δ-变形菌纲, 占总细菌数的 26.4%, 其次是 γ-变形

菌纲和α-变形菌纲; 而B_M以α-变形菌纲占绝对优势, 

相对比例达 72.6%, 其次是 δ-变形菌纲。与沉积物样品

B_S 相比较, 磁收样品 B_M 中细菌种类明显降低, 与

多样性和丰富度指数结果也一致 , 磁收通过磁场的

作用对沉积物中的细菌进行选择性富集, 趋磁细菌

和磁性颗粒附着细菌在此过程中比例会明显增加。

通过与 NCBI nt/nr 数据库的比对, 在磁收样品(B_M)

和沉积物样品(B_S)分别发现了 1 612 条和 186 条趋
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磁细菌相关序列, 分别占细菌总数的 5.76%和 0.85%, 

B_M 样品中趋磁细菌数远高于 B_S 样品(6.8 倍), 相

较于原始的沉积物样品, 磁收样品中趋磁细菌的相

对丰度明显增加。 

 

图 5  月湖潮间带沉积物中趋磁细菌的系统发育树 

Fig. 5  Phylogenetic tree of magnetotactic bacteria in intertidal sediments from Lake Yuehu 

注: ●月湖潮间带传统克隆文库测序得到的趋磁细菌序列; ▲显微操作调取获得的趋磁多细胞原核生物的序列 

 
对得到的趋磁细菌 OTU 进行系统分类和进化分

析, 结果显示这些趋磁细菌序列多数属于变形菌门的

α-变形菌纲, 两个样品中趋磁球菌属均占绝对优势, 

还存在海洋趋磁螺菌属、趋磁弧菌属和趋磁螺菌属。

此外, 还有少数属于 δ-变形菌纲的多细胞趋磁原核生

物。而在相同采样地点, 通过对沉积物中趋磁细菌的富

集, 利用传统克隆文库和 Sanger 测序的方法研究趋磁

细菌多样性, 共获得了 29 条趋磁细菌 16S rDNA 序列, 

经聚类得到了 14 个 OTUs, 其中 13 个 OTUs 属于 α-

变形菌纲的趋磁球菌, 1 个 OTU 属于 γ-变形菌纲(图 5, 

黑色圆圈代表序列)[20]。而在此处较常见的多细胞趋磁

原核生物由于丰度较低没有检出, 其16S rDNA序列和

系统进化地位分析是通过显微操作挑取单细胞, 经基

因组扩增后进行 16S rDNA 的二次扩增和文库测序得
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到的(图 5, 黑色三角代表序列)[38-39]。将本研究得到的

趋磁细菌序列与克隆文库到的序列进行相似性分析, 

属于 α-变形菌纲的趋磁球菌的 10 个 OTUs 在本研究中

检出。综上分析, 与克隆文库方法相比, 高通量测序方

法得到的优势趋磁细菌类群一致, 可以较好地覆盖克

隆文库的结果, 证明高通量测序方法可靠; 同时, 高通

量测序方法得到了更多的趋磁细菌序列, 包含受关注

的多细胞趋磁原核生物和其他趋磁细菌类群, 在趋磁

细菌检出和多样性分析方面具有明显的优势。但两个

样品中非优势趋磁细菌的群落结构略有不同, 可能是

磁收对不同种类趋磁细菌的收集效率不一致所导致, 

例如对轴向运动的趋磁螺菌和乒乓运动的多细胞趋磁

原核生物, 磁收效率有待于进一步提高, 探索效率更

高的方法收集趋磁细菌有待于提高。本研究中, 高通量

测序(Roche 454)得到的序列片段较短, 只有 500 bp 左

右, 只能覆盖 16S rDNA 的 V1-V3 高变区, 目前其他二

代测序方法也难以获得 16S rDNA 序列的全长[40-41]。后

期可以考虑利用 PacBio 等三代测序方法替代二代测序

方法[42], 可以实现 16S rDNA 全长序列测序, 将会得到

更多的趋磁细菌序列信息。 

由于本实验所用的比对方法以已知的趋磁细菌为

参照, 对新的趋磁细菌类型确定有限, 因此可能会大

大低估趋磁细菌的多样性。我们尝试找到了磁收样品

B_M 和沉积物样品 B_S 的差异 OTUs, 同时也对 B_M

样品中相对丰度显著增加的 OTUs 进行了分析, 以此

预测新的趋磁细菌类群。共有和差异分析显示, 磁收样

品 B_M 和沉积物样品 B_S 共有的 OTUs 仅为 1 177 个, 

分别占 B_M 和 B_S 样品的 36.8%和 23.2%, 磁收样品

中特有的 OTUs 有 2 022 个, 比例达到了 63.2%, 磁收

处理是收集趋磁细菌的有效方法, 该处理明显改变了

样品中细菌的群落结构。OTU 系统进化地位分析显示, 

磁收样品中特有 OTUs 主要属于变形菌门的 α-变形菌

纲、δ-变形菌纲和 γ-变形菌纲。为排除扩增子测序偏

差的影响, 我们对这些 OTUs 中丰度相对较高(reads 数

大于 10)的 35 个 OTUs 进行深入分析, 这些 OTUs 除一

个分类地位未定外, 其余均属于变形菌门。其中, 19 个

OTUs 与趋磁细菌相关, 16 个未发现与趋磁细菌相关, 

这些差异 OTUs 有可能是潜在的趋磁细菌新类群。同

时, 我们找到了 B_M 样品中比例显著增加(>3 倍)的

OTUs共58个, 系统分类和进化地位分析显示, 这些序

列多数属于变形菌门的 α-变形菌纲、γ-变形菌纲和 δ-

变形菌纲, 还有部分 OTUs 属于拟杆菌门、浮霉菌门和

蓝细菌门; 与数据库中的已知趋磁细菌进行对比分析, 

发现其中仅有 4 个 OTUs 与已知的趋磁细菌序列相关, 

多数 OTUs 与未培养的细菌相似性 高。例如, OTU4, 

其 reads 数在在 B_S 样品中仅为 3.3%, 而 B_M 样品中

为显著优势菌, 占总 reads 数的 61.7%, 是 B_S 样品中

相对丰度的 19 倍, 如此之高的差异极有可能是磁收造

成的, 所以我们推测, OTU4 及其他相对比例显著增加

的 OTUs 也可能是新的趋磁细菌种类。目前在变形菌

门的 α-变形菌纲、γ-变形菌纲和 δ-变形菌纲已发现了

趋磁细菌, 也发现了浮霉菌门中存在趋磁细菌的新证

据[12, 43], 而在拟杆菌门和蓝细菌门中是否存在新的趋

磁细菌种类, 值得期待, 需要进行下一步的研究。 

趋磁细菌体内磁小体的合成是受基因即磁小体岛

基因控制的, 磁小体岛基因是趋磁细菌的特异功能基

因, 研究表明, 趋磁细菌的磁小体岛可能是通过基因

的横向转移得到的 [8-9, 12, 43]。本论文方法主要基于趋磁

细菌 16S rRNA 基因的分析, 由于 16S rRNA 基因和基

因组尤其是磁小体岛的进化并不是完全平行的, 与趋

磁细菌 16S rRNA 基因相似性很高的细菌有的可能不

具有趋磁性, 并非趋磁细菌。相对于磁小体岛上的功能

基因, 单纯以 16S rRNA基因作为判断是否为趋磁细菌

可能会不准确。另外, 磁收富集样品中也含有许多非趋

磁细菌, 例如磁性颗粒附着细菌, 磁收样品 B_M 中特

有的 OTUs 和比例显著增加的 OTUs 可能是新的趋磁

细菌种类, 但我们目前无法排除磁性颗粒附着细菌的

可能性。下一步, 我们将综合 16S rRNA 基因的扩增子

测序和宏基因组测序中磁小体岛基因进行分析, 尝试

发现或验证这些新的细菌种类。 

综上所述, 本研究通过高通量测序平台对潮间带

沉积物和磁收集样品进行测序, 了解沉积物细菌类群, 

对趋磁细菌进行多样性和系统进化研究, 并预测新的

趋磁细菌种类, 这些结果将为下一步发现和开发新的

趋磁细菌类群提供参考结果。通过与传统方法比较, 在

趋磁细菌多样性分析方面, 高通量测序方法效果优于

传统方法, 具有明显的优势。 
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Abstract: Lake Yuehu is a typical natural lagoon, and several types of magnetotactic bacteria have been found in the 

intertidal sediments. To extend the knowledge about the bacterial community structure and the diversity of magnetotactic 

bacteria in the intertidal sediments, we conducted a systematic analysis of the population composition of 16S rDNA a  m-

plicons of sediment samples (B_S) and magnetic samples (B_M) using the Roche 454 high-throughput sequencing plat-

form. The major bacterial group in the sediment was found to be δ-Proteobacteria, accounting for 26.4% of the total bac-

teria, followed by Chlorophyceae, γ-Proteobacteria, and α-Proteobacteria, whereas there was an obvious reduction in the 

diversity and species richness in the magnetic samples, in which α-Proteobacteria predominated with a relative propor-

tion of 72.6%. In the magnetic samples and the sediment samples, 1 612 and 186 reads were found to be related to mag-

netotactic bacteria, accounting for 5.76% and 0.85% of the total bacterial reads, respectively. The number of magnetotac-

tic bacteria in the magnetic samples was 6.8 times that of magnetotactic bacteria in the sediment samples. Phylogenetic 

analysis of the magnetotactic bacterial sequences revealed that the majority of them belonged to α-Proteobacteria, with 

Magnetococcus being dominant, and a few sequences belonged to the multicellular magnetotactic prokaryotes of 

δ-Proteobacteria. Magnetospirillum sp. was detected only in B_M samples, and Magnetovibrio sp. in B_M samples was 

found in a higher proportion than that in B_S samples. Meanwhile, multicellular magnetotactic prokaryotes and Magne-

tospira sp. were more predominant in B_S samples. By analyzing the different Operational taxonomic units (OTUs) be-

tween the two samples, it is believed that there may be a large number of unknown new groups of magnetotactic bacteria 

in the intertidal sediments. These analysis results will provide the basic information necessary for the next step of culti-

vating and developing the functional species among the magnetotactic bacteria and discovering the novel groups and the 

ecological functions of magnetotactic bacteria. 
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