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摘要：【目的】马里亚纳海沟是地球上最深的海沟，具有超高静水压力、低温、无光等生境特征，蕴含独

特的微生物资源。二甲基巯基丙酸内盐(dimethylsulphoniopropionate，DMSP)是海洋环境中最丰富的有机

硫分子之一，海洋异养微生物可裂解DMSP产生“冷室气体”二甲基硫(dimethyl sulfide，DMS)，在全球硫

循环和气候变化中发挥着重要作用。本研究对马里亚纳海沟沉积物异养细菌进行分离鉴定，并研究其

DMSP降解能力，为阐明深渊微生物的生命过程提供独特的微生物资源。【方法】本文以马里亚纳海沟     

5个站位的沉积物为研究对象，利用3种常规异养菌培养基(2216E、R2A和TCBS)及2种异养菌富集培养基

(TCBS肉汤和碱性蛋白胨水)在4 °C、16 °C和28 °C下进行细菌分离培养，通过16S rRNA基因测序鉴定其

分类地位，并对代表菌株进行DMSP降解能力检测。【结果】共分离鉴定异养细菌1057株，分属于4个门、

7个纲和76个属。γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria)为优势菌群，占据可培养异养细菌总数的61.4%，假单

胞菌属(Pseudomonas)和盐单胞菌属(Halomonas)为主要的优势属；变形菌门(Proteobacteria)相对丰度在沉

积物各层样品中均占绝对优势。厚壁菌门(Firmicutes)相对丰度深层高于表层。碱性蛋白胨水和TCBS肉汤

培养基分别对放线菌纲(Actinobacteria)和芽孢杆菌纲(Bacilli)具有更好的选择性；101株细菌与其最相似物

种的16S rRNA基因相似度小于98.65%，为潜在新分类单元。本文进一步选取134株异养细菌进行DMSP降解

能力测定，发现52株(38.8%)具DMSP裂解活性。【结论】马里亚纳海沟沉积物中可培养细菌及DMSP降解

菌株均具有较高的多样性，我们的研究为进一步开展深渊微生物生命过程研究提供了宝贵的微生物资源。 
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海洋沉积物覆盖地球表面的三分之二以上，

蕴藏着数量庞大、种类丰富的微生物资源，并扮

演着重要的生态角色[1]。马里亚纳海沟是地球上

最深的海沟，位于北太平洋西部，菲律宾东北部

马里亚纳群岛附近 [2–3]，海沟底部具有超高静水

压力、低温和黑暗等特点。由于取样困难，早期

从马里亚纳海沟中分离培养出的微生物较少。随

着深海采样技术的发展，研究者对马里亚纳海沟

微生物的研究逐渐得以开展。1976 年，Morita

等 [4]首次从马里亚纳海沟沉积物中分离培养出

第 一 株 细 菌 —— 耐 压 假 单 胞 菌 (Pseudomonas 

bathycetes)。之后 Takami 等 [5]对马里亚纳海沟

10897 m 沉积物中微生物进行分离培养，发现可

培养微生物群落主要由真菌、放线菌和非嗜极菌

以及多种嗜极菌(嗜碱菌、嗜热菌和嗜冷菌)组成，

说明其中的微生物多样性并不因环境恶劣而单

一。近年来，多个学者通过 16S rRNA 基因高通

量测序技术[6–9]以及宏基因组测序技术[10]对马里

亚纳海沟不同水层微生物的群落结构进行了探

索，但免培养技术无法准确了解微生物的生理代

谢特性和生态功能等。可培养技术对于全面了解

微生物的生理、生化和代谢活动及认识微生物在

复杂的生物地球化学循环中的作用是十分必要

的，也是进行微生物资源开发和应用的重要基

础。然而，依靠传统培养方法获得的微生物不到

海洋环境中微生物总量的 1%[11–12]，迄今对马里亚

纳海沟可培养微生物的研究报道依然很少[13]，缺

乏在不同实验条件下(如多种培养基、多种温度、

不同采样深度等)对海沟沉积物微生物的规模化

分离培养。 

二甲基巯基丙酸内盐(dimethylsulphoniopropionate，

DMSP)是海洋环境广泛分布的溶解态还原硫分

子，也是地球上最丰富的有机硫分子之一[14]，年

产量约为 2.0 pg[15]，在海洋硫循环中发挥重要作

用。DMSP 可作为碳源和硫源，被微生物分解利

用。DMSP 裂解产生的二甲基硫(dimethyl sulfide，

DMS)气体，是海气交换中硫元素的最主要存

在 形式 [16] 。 DMS 可 与二甲基亚砜 (dimethyl 

sulfoxide，DMSO)相互转化，两者皆可促进大气

云凝结核的形成，从而直接影响全球云量，云量

的增加可以增加地球对太阳辐射的反照率，从而

降低地表温度，减缓温室效应，起到“冷室气体”

的效果[17–19]。海洋生物合成的 DMSP 释放到自然

环境中后成溶解态，不经酶促反应的半衰期为  

8 年左右，速度极其缓慢。虽然海洋真核和原核

生物均可降解 DMSP，但异养细菌才是 DMSP 最

主要的降解者[20]。目前已报道的细菌降解 DMSP

的主要途径有脱甲基途径和裂解途径[20–22]。其中

脱甲基途径占据 DMSP 生物降解总量的 70%左右，

该途径可将 DMSP 降解生成活性气体甲硫醇

(methanethiol，MeSH)[23]。裂解途径虽仅占 DMSP

生物降解总量的 30%左右，但 DMSP 裂解产生丙

烯酸盐时伴有“冷室气体” DMS 的产生，因此具有

更重要的生态意义。目前尚未见马里亚纳海沟

DMSP 降解菌多样性的报道，本研究为发掘

DMSP 降解新通路提供了新型菌株。 

本文拟采用 5 种不同的异养菌培养基和 3 个不

同的培养温度，对马里亚纳海沟 5 个站位的沉积物

微生物进行规模化分离培养，基于 16S rRNA 基因

测序鉴定其分类地位，并进一步选取代表性异养细

菌进行 DMSP 降解能力测定。研究结果将为阐明

深渊微生物的生命过程提供独特的微生物资源库。 
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1  材料和方法 

1.1  样品采集 

本研究选用的深海沉积物样品采自 2018 年 

9 月马里亚纳海沟综合地质地球物理调查共享航

次，由“科学”号科考船采集。从本航次所有站位

中选取 5 个站位(G18-1、G18-8、G18-9、ORH1-3

和 ORH1-9)进行样品采集，站位具体信息如表 1

所示。 

1.2  培养基 

本研究采用 5 种不同的培养基对马里亚纳海

沟沉积物异养细菌进行分离培养。3 种常规异养

菌培养基 2216E、R2A 和 TCBS 培养基参照《海

洋微生物学》 (第二版 )[24]配制。碱性蛋白胨水

(alkaline peptone water，AP)培养基：称取 AP (青

岛海博生物) 20 g，加热搅拌溶解于 1000 mL 蒸

馏水中，121 °C 高压灭菌 15 min。TCBS 肉汤培

养基：称取 TCBS 琼脂(青岛海博生物) 74 g，煮

沸溶解于 1000 mL 蒸馏水中，无需高压灭菌。另

外，本研究采用 DMSP 终浓度为 1 mmol/L 的

MBM (盐度 35 PSU)培养基[25]对马里亚纳海沟沉

积物异养细菌进行 DMSP 降解能力检测。 

1.3  细菌的培养及分离纯化 

分别称取 5 个站位的沉积物样品约 0.02 g 于

2 mL EP 管中，加入 1 mL 无菌生理盐水(0.85%，

W/V)作为原液，依次稀释成 10–1、10–2、10–3 浓度

梯度。取不同稀释梯度的样品稀释液 150 μL，用

无菌涂布棒分别涂布至 2216E、R2A 和 TCBS 培

养基上，每种培养基每个稀释度设置 2 个平行，

分别置于 4 °C、16 °C 和 28 °C 恒温培养箱中进

行培养，培养时间为 1 个月(航行期间)，回实验

室后挑取单菌落，采用三区划线法接种于对应的

新鲜培养基上进行细菌的分离纯化。称取 0.05 g

沉积物样品分别置于 50 mL AP 培养基和 TCBS

肉汤培养基中进行富集培养，每个站位每种培养

基每个温度设置 2 个平行，分别于 16 °C 和 28 °C 

(G18-1 为 4 °C 和 28 °C)下进行富集培养，后续分

离纯化方法如前文所述。 

1.4  细菌 16S rRNA 基因测序鉴定 

1.4.1  细菌基因组 DNA 提取和 16S rRNA 基因

序列扩增：采用煮沸法并辅以酚-氯仿法[26]进行细

菌基因组 DNA 提取。使用通用引物 B8F (5′-AGA 

GTTTGATCCTGGCTCAG-3′)和 B1510R (5′-GGT 

TACCTTGTTACGACTT-3′)[27] ，以 提取的 细 菌

DNA 为模板，进行 16S rRNA 基因扩增，PCR

扩增体系和反应条件参照 Du 等的方法[28]。将扩

增成功的 16S rRNA 基因用限制性核酸内切酶

BamH Ⅰ和 Hae Ⅲ进行双酶切，选取酶切图谱不

同的 PCR 产物送至青岛华大基因有限公司进行

单端测序。 

 

表 1.  马里亚纳海沟沉积物站位信息及样品采集信息 

Table 1.  Sampling station and sample information 

Station Longitude Latitude Depth/m Sample collection section 
Color and 
texture 

G18-1 150°01′54.911″ 13°59′58.224″ 6300 Sediment in the middle of the gravity column (143 cm) Tan slime 

G18-9 150°25′54.501″ 15°12′30.373″ 5800 Sediment at the bottom of the gravity column (470 cm) Brown slime

G18-8 149°30′35.981″ 17°44′59.269″ 5381 Sediments on the surface of the gravity column (0 cm) Yellow slime

ORH1-3 148°44′37.054″ 17°50′58.432″ 5802 Sediments on the surface of the gravity column (0 cm) Tan slime 

ORH1-9 148°46′18.822″ 17°50′56.616″ 5794 Sediment at the bottom of the gravity column (370 cm) Brown slime
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1.4.2  16S rRNA 基因序列比对与系统进化树构

建：采用 Chromas 软件对测序得到的 DNA 峰图

进行查看和编辑，将得到的 16S rRNA 基因单端

序列  (长约 650 bp) 提交至微生物标准数据库

EzBioCloud (http://www.ezbiocloud.net/) 进 行

BLAST 同源性序列比对(比对时间 2020 年 9 月)，

得到菌株最相似种属及相似度并确定其分类地

位。采用 MAFFT version 7 (https://mafft.cbrc.jp/ 

alignment/server/)、Gblocks Server (http://molevol. 

cmima.csic.es/castresana/Gblocks_server.html)及

Mega-X 邻接法(Neighbor-joining algorithm)构建

系统进化树，并用网站 iTOL (https://itol.embl. 

de/login.cgi)进一步完善美化进化树。另外，将

所获取菌株的 16S rRNA 序列上传至 GenBank

数据库，登录号为 MT974313、MT974314 以及

MW111123-MW111266。 

1.5  菌株 DMSP 降解能力测定 

将海沟沉积物代表性菌株活化后接种于   

5 mL 2216E 液体培养基中，在 28 °C 以 170 r/min

振荡培养约 24 h 至菌液混浊。用紫外分光光度

计测量其 OD600 值，用无菌 MBM 母液将菌体洗

涤 3 次，并用 MBM 培养基将菌液的 OD600 值调

为 0.3。将调好 OD 值的菌液以 1︰10 比例加入

200 μL 含有终浓度为 1 mmol/L DMSP 的 MBM 培

养基中，于 28 °C 以 170 r/min 密封避光振荡培养

30 h。利用气相色谱仪定量测定总体系中产生的

DMS。采用可降解 DMSP 产生 DMS 的菌株

Labrenzia aggregate LZB033[29]为阳性对照，不能

降 解 DMSP 的 菌 株 Pelagibaca bermudensis 

LZD001 为阴性对照，同时设置不加菌液、终浓

度为 1 mmol/L DMSP 的 MBM 混合培养液为空白

对照。菌株对 DMSP 的降解量以 DMSP 标准品碱

解成 DMS 的峰面积与 DMSP 物质的量浓度关系

的标准曲线进行换算。标准曲线采用梯度浓度

DMSP 标准溶液经碱解生成 DMS 制作(公式 1)。 

净 积峰面 =279.29×DMS/P 物质的量         (1) 

其中，R2=0.9952。细菌破碎后采用 Bradford

法测定胞内蛋白质浓度。通过蛋白质浓度与吸光度

之间关系的标准曲线(公式2)，计算出胞内蛋白浓度。 

OD600=2.659×蛋白质浓度(mg/mL)+0.2948    (2) 

其中，R2=0.9914。最终菌株的 DMSP 降解能

力以 nmol DMS/(mg protein·h)为单位表示。 

2  结果和分析 

2.1  马里亚纳海沟沉积物可培养异养细菌的多

样性 

本文对马里亚纳海沟 5 个站位的沉积物样品

进行了微生物的分离培养，共获得 1057 株细菌。

细菌 16S rRNA 基因测序结果表明，这些细菌分

属于 4 门、7 纲、22 目、42 科、76 属和 170 种。

4 个门分别是变形菌门(Proteobacteria，815 株)、

放线菌门 (Actinobacteria，135 株 )、厚壁菌门

(Firmicutes，70 株)和拟杆菌门(Bacteroidetes，  

37 株)，分别占总分离菌株的 77.1%、12.8%、

6.6%和 3.5%。变形菌门主要由 γ-变形菌纲

(Gammaproteobacteria) 和 α- 变 形 菌 纲

(Alphaproteobacteria)组成 (图 1)。在纲水平，    

γ-变形菌纲(649 株)占绝对优势，占总菌株数的

61.4%；其次为 α-变形菌纲(159 株；15.0%)、放线

菌纲(Actinobacteria，135 株；12.8%)、芽孢杆菌纲

(Bacilli，70 株；6.6%)和黄杆菌纲(Flavobacteriia，

26株；2.5%)；另外 2个纲，噬纤维菌纲(Cytophagia)

仅包含 11 株，β-变形菌纲(Betaproteobacteria)仅



832 Yu Lin et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2021, 61(4) 

actamicro@im.ac.cn 

包含 7 株。其中，γ-变形菌纲(16 属)、α-变形菌

纲(18 属)、放线菌纲(22 属)、芽孢杆菌纲(14 属)

和黄杆菌纲(4 属)包含多种不同的属，而 β-变形

菌纲和噬纤维菌纲仅有 1 个属。在属水平，γ-变形

菌纲的假单胞菌属(Pseudomonas)菌株最多，共分

离出 186 株，分属于 16 个物种，占细菌分离总数

的 17.6%；γ-变形菌纲的盐单胞菌属(Halomonas)为

第 2 大优势属，共分离出 115 株菌，分属于 11 个

物种，占细菌分离总数的 10.9%。另外，海杆菌

属(Marinobacter)和假海源菌属(Pseudidiomarina)

获得的菌株数目也比较多，分别获得 8 种 87 株

菌和 5 种 84 株菌，交替单胞菌属(Alteromonas)

也获得了 4 种 63 株菌。其他一些属，即包括

Arenibacter 和 Salinicola 在内的 19 属，仅分离培

养出 1 株。以上研究结果表明马里亚纳海沟沉积

物可培养微生物有丰富的多样性(图 1，2)。 
 

 
 

图 1.  马里亚纳海沟沉积物变形菌门可培养异养细菌与参考菌株的系统发育树 

Figure 1.  Neighbor-joining phylogenetic tree of Proteobacteria cultivable heterotrophic bacteria isolated from 
sediments of the Mariana Trench and their closest relatives based on 16S rRNA gene sequences. The serial number 
in parentheses denotes the GenBank accession number of the strain. The nucleotide substitution rate was 0.1. 
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图 2.  马里亚纳海沟沉积物可培养异养细菌与参考菌株的系统发育树 

Figure 2.  Neighbor-joining phylogenetic tree of representative cultivable heterotrophic bacteria isolated from 
sediments of the Mariana Trench and their closest relatives based on 16S rRNA gene sequences. The serial number 
in parentheses denotes the GenBank accession number of the strain. The nucleotide substitution rate was 0.1. 

 
2.2  不同深度沉积物中可培养异养细菌多样性 

在海沟沉积物不同取样深度，可培养细菌的

多样性存在明显差异。从表层沉积物(0 cm)和深

层沉积物(143–470 cm)中分别分离培养出 556 株

和 501 株细菌。在门水平，变形菌门占表层沉积

物总分离菌株的比例 (89.4%)高于深层沉积物

(63.5%)。与之相反，放线菌门、拟杆菌门和厚壁 

菌门在深层沉积物的相对丰度高于表层(图 3-A)。

在纲水平，γ-变形菌纲是海沟沉积物中最丰富的

一类，其相对丰度表层(82.9%)高于深层(37.5%)。

海沟沉积物可培养细菌的第二大优势类群 α-变

形菌纲在深层(25%)的比例高于表层(6.1%)，同

样，放线菌和芽孢杆菌深层比例均高于表层。黄

杆菌纲、噬纤维菌纲和 β-变形菌纲在海沟沉积物
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中丰度较小，这 3 种类群在深层比例更高(图 3-B)。

在属水平，沉积物底层(62 属)可培养细菌多样性

高于沉积物表层(45 属)。沉积物最丰富的属为假

单胞菌属(182 株)，其在沉积物表层和深层的相对

丰度都较高，但表层(22.7%)高于深层(11.2%)。

沉积物中第 2–5 大优势属盐单胞菌属(115 株)、海

杆菌属(87 株)、假海源菌属(84 株)以及交替单胞

菌属(49 株)均是表层的相对丰度更高。其中，假

海源菌属仅有 8 株在沉积物深层被分到。红球菌

属(Rhodococcus)大部分在深层被分到，仅有几株 

在表层被分到。白色红杆菌属(Albirhodobacter)

和短波单胞菌属(Brevundimonas)仅在深层被分离

到，与之相反，希瓦氏菌属(Shewanella)仅在沉积

物表层被分离到(图 3-C)。 

2.3  不同培养基获得的异养细菌多样性 

本研究采用 2216E、R2A 和 TCBS 3 种常规

培养基及 TCBS 肉汤和 AP 2 种富集培养基对马

里亚纳海沟沉积物样品中的异养细菌进行分离

培养。从 2216E 中获得 621 株细菌(7 纲)，从 R2A

获得 189 株(5 纲)，从 TCBS 平板获得 59 株(4 纲)， 

 

 
 

图 3.  马里亚纳海沟不同深度分离的异养细菌多样性 

Figure 3.  Diversity of heterotrophic bacteria isolated from different depths of sediments of the Mariana Trench. 
A: at phylum level; B: at class level; C: at genus level (top 26 dominant genera). 
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从 TCBS 肉汤富集培养基获得 65 株(4 纲)，从 AP

培养基获得 123 株(5 纲) (图 4)。在门水平，2216E、

R2A 及 AP 培养基均获得变形菌门、放线菌门、

厚壁菌门和拟杆菌门 4 个门的微生物，而 TCBS

平板及 TCBS 肉汤培养基缺少拟杆菌门细菌。变

形菌门在 5 种培养基上均具绝对优势，其在 R2A

上比例最高。厚壁菌门在 2216E 和 R2A 上比例

较低，在另外 3 种培养基中比例较高。放线菌门

在 AP 培养基中比例最高(图 4-A)。在纲水平，仅

2216E 分离培养出 7 个纲的菌株，R2A 培养基缺

少 β-变形菌纲和噬纤维菌纲的菌株，TCBS 平板

和肉汤培养基缺少黄杆菌纲和噬纤维菌纲，在

AP 培养基中缺乏 β-变形菌纲和黄杆菌纲。同变

形菌门一样，γ-变形菌纲在 5 种培养基上都占绝

对优势，在 R2A 上分得的比例最高(图 4-B)。 

此次研究共分离培养出 101 株潜在新分类单

元(16S rRNA 基因相似度低于 98.65%) (图 5)。其

中，2216E 中分离出 59 株潜在新分类单元，分属

于 22 个物种，疑似新种率为 9.5%；R2A 中分离 

出 6 株，分属于 4 个物种，疑似新种率为 3.2%；

TCBS 平板分离出 7 株，分属于 6 个物种，疑似

新种率为 11.9%；TCBS 肉汤培养出 4 株，分属

于 2 个物种，疑似新种率为 6.2%；AP 培养基培

养出 25 株，分属于 12 个物种，疑似新种率最高，

达 20.3%。 

2.4  不同温度培养获得的异养细菌多样性 

本研究采用 4 °C、16 °C 和 28 °C 3 个温度对

马里亚纳海沟沉积物微生物进行分离培养。4 °C

获得菌株 174 株(5 纲)，16 °C 获得 348 株(5 纲)，

28 °C 获得 535 株(7 纲) (图 6)。4 °C、16 °C 和 28 °C 

3 个培养温度都能分离培养出变形菌门、放线菌

门、拟杆菌门和厚壁菌门细菌。低温对变形菌门

的选择性更好，4 °C 分离得到的变形菌门菌株数

占总菌株的 94.83%。随着培养温度的升高，变形

菌门比例下降。相反，较高的温度对放线菌门、

拟杆菌门和厚壁菌门的选择性更高(图6-A)。在纲

水平，仅在 28 °C 分离得到噬纤维菌纲和 β-变 

 

 
 

图 4.  5 种不同培养基分离培养的异养细菌多样性 

Figure 4.  Diversity of heterotrophic bacteria isolated and cultured in 5 different media. A: at phylum level; B: 
at class level. The number in brackets represents the number of isolates. 
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图 5.  马里亚纳海沟沉积物潜在新分类单元与参考菌株的系统发育树 

Figure 5.  Neighbor-joining phylogenetic tree of potential novel taxa of bacteria from sediments of the Mariana 
Trench and their closest relatives based on 16S rRNA gene sequences. Top-hit taxon of potential novel taxa are 
in italics. The nucleotide substitution rate was 0.1. 

 

形菌纲。此外，28 °C 对放线菌，芽孢杆菌和 α-变

形菌纲的选择性更好，16 °C 对黄杆菌的选择性更

好，而 4 °C 对 γ-变形菌纲的选择性更好(图 6-B)。

在 4 °C 共分离培养出 22 属，在 16 °C 分离培养

出 39 属，在 28 °C 分离培养出 65 属(图 6-C)。

其中 Aureimonas、Arenibacter、Paenibacillus、

Paenisporosarcina 和 Salinicola，仅在 4 °C 分离

得到；Acinetobacter、Croceicoccus、Chryseoglobus

和 Altererythrobacter 仅 在 16 °C 分 离 到 ；

Algoriphagus 、 Stappia 、 Achromobacter 、

Corynebacterium 等 29 个属仅在 28 °C 分离到。

此外，4 °C 对假单胞菌属和假海源菌属的选择性

更高，盐单胞菌属在 16 °C 更有优势(图 6-C)。另

外，在 4 °C 分离培养出 10 株潜在新分类单元，潜

在新种率为 5.7%；16 °C 培养出 32 株潜在新分类

单元，疑似新种率为 9.2%；28 °C 培养出 59 株潜

在新分类单元，疑似新种率为 11.0%。可见，在

本研究中随培养温度升高，疑似新种率也升高。 
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图 6.  不同培养温度分离培养的异养细菌多样性 

Figure 6.  Diversity of heterotrophic bacteria isolated and cultivated at different culture temperature. A: at 
phylum level; B: at class level; C: at genus level (top 21 dominant genera). 

 

2.5  DMSP 降解菌株 

为探索马里亚纳海沟沉积物微生物参与

DMSP 代谢情况，按属的分类水平选取分离纯化

得到的异养细菌 134 株，来自 134 个物种，进行

DMSP 降解能力检测。这些菌株涵盖 4 门(变形菌

门 75 株、放线菌门 35 株、厚壁菌门 19 株、拟

杆菌门 5 株)、6 纲(γ-变形菌纲 52 株、α-变形菌

纲 22 株、芽孢杆菌纲 19 株、放线菌纲 35 株、

黄杆菌纲 3 株、噬纤维菌纲 2 株、β-变形菌纲     

1 株)、71 属。共获得 DMSP 降解菌 52 株，占总

检测菌株的 38.8%，分属于 4 门 6 纲 31 属，其中

包含变形菌门 33 株(α-变形菌纲 8 株，γ-变形菌纲

24 株，β-变形菌纲 1 株)，占被测变形菌门菌株 

(75 株)的 44%；厚壁菌门 DMSP 降解菌 5 株，占

被测厚壁菌门菌株(19 株)的 26.3%；放线菌门  

13 株，占被测放线菌菌株(35 株)的 37.1%。DMSP

降解菌主要为变形菌门细菌，占 DMSP 降解菌株

的 63.5% (表 2)。在属水平，DMSP 降解菌中假

单胞菌属最多，为 7 株，海杆菌属次之，为 6 株，

盐单胞菌属和微球菌属(Micrococcus)各 3 株，芽

孢杆菌属、假海源菌属、德沃斯氏菌属(Devosia)、

葡萄球菌属(Staphylococcus)、海源菌属(Idiomarina)、

Limimaricola 各 2 株。红球菌属、希瓦氏菌属、白

色红杆菌属、短状杆菌属(Brachybacterium)、气微

菌属(Aeromicrobium)、微杆菌属(Microbacterium)、

类诺卡氏菌属(Nocardioides)、大洋芽孢杆菌属 
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表 2.  马里亚纳海沟沉积物 DMSP 降解菌株信息 

Table 2.  Data of DMSP degradation strains isolated from sediments of the Mariana Trench 

Strain 

number 
Closest relatives Class 

DMSP-dependent DMS 

production activity/ 

[nmol DMS/(mg protein·h)] 

DMSP-dependent 

MeSH production 

activity 

RH815 Aeromicrobium endophyticum Actinobacteria 0.1487 – 

RH830 Agrococcus lahaulensis Actinobacteria 0.9266 + 

LRH860 Brachybacterium paraconglomeratum Actinobacteria 0.0384 + 

LRH457 Janibacter melonis Actinobacteria 1.0512 + 

LRH592 Kocuria rosea Actinobacteria 0.8552 + 

LYU058 Microbacterium luteolum Actinobacteria 1.1312 + 

LRH197-2 Micrococcus flavus Actinobacteria 0.5987 – 

LRH888 Micrococcus luteus Actinobacteria 0.5589 + 

LRH801 Micrococcus endophyticus Actinobacteria 4.7405 – 

LRH564 Mycetocola manganoxydans Actinobacteria 1.6238 + 

LRH790 Mycolicibacterium iranicum Actinobacteria 0.7358 + 

LRH862* Nocardioides pyridinolyticus Actinobacteria 3.3971 + 

LRH369 Rhodococcus qingshengii Actinobacteria 0.8744 + 

LYU017 Albirhodobacter confluentis Alphaproteobacteria 0.3037 + 

LYU010 Cereibacter changlensis Alphaproteobacteria 0.2608 + 

LRH807 Devosia limi Alphaproteobacteria 0.3254 + 

LYU011 Devosia indica Alphaproteobacteria 0.1023 + 

LYU234 Limimaricola soesokkakensis Alphaproteobacteria 0.6118 – 

LYU901 Limimaricola variabilis Alphaproteobacteria 2.9658 + 

LYU026 Rhizobium marinum Alphaproteobacteria 0.1427 – 

LRH824 Stappia indica Alphaproteobacteria 0.1786 + 

LRH843* Bacillus subtilis Bacilli 0.2062 + 

LRH684* Bacillus kokeshiiformis Bacilli 0.2765 + 

LRH917 Oceanobacillus kimchii Bacilli 70.0627 + 

LRH595 Staphylococcus cohnii Bacilli 0.5124 + 

LRH588 Staphylococcus sciuri Bacilli 0.8993 + 

LYU025 Achromobacter deleyi Betaproteobacteria 0.2957 – 

LRH264-2* Salegentibacter mishustinae Flavobacteriia 0.5316 + 

LRH348 Acinetobacter lwoffii Gammaproteobacteria 0.4377 + 

LYU095 Alishewanella jeotgali Gammaproteobacteria 0.1924 + 

LYU516 Halomonas axialensis Gammaproteobacteria 0.0940 + 

LRH186-1 Halomonas piezotolerans Gammaproteobacteria 0.0453 + 

(待续) 
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(续表 2)

LRH379 Halomonas titanicae Gammaproteobacteria 1.3626 + 

LYU159 Idiomarina piscisalsi Gammaproteobacteria 0.6330 + 

LRH371 Idiomarina loihiensis Gammaproteobacteria 1.0756 + 

LRH191 Marinobacter shengliensis Gammaproteobacteria 0.2165 + 

LRH190 Marinobacter hydrocarbonoclasticus Gammaproteobacteria 0.1634 + 

LYU149 Marinobacter vinifirmus Gammaproteobacteria 1.0701 + 

LRH353* Marinobacter bryozoorum Gammaproteobacteria 1.1223 + 

LRH224 Marinobacter gudaonensis Gammaproteobacteria 1.1470 + 

LYU105 Marinobacter adhaerens Gammaproteobacteria 12.2126 + 

LYU392 Idiomarina andamanensis Gammaproteobacteria 0.9607 + 

LRH460 Pseudidiomarina donghaiensis Gammaproteobacteria 0.6073 + 

LRH582 Pseudomonas lactis Gammaproteobacteria 0.1545 + 

LRH236-3* Pseudomonas oleovorans Gammaproteobacteria 0.7429 + 

LYU337 Pseudomonas songnenensis Gammaproteobacteria 0.3957 + 

LYU034 Pseudomonas alloputida Gammaproteobacteria 0.3265 + 

LRH758 Pseudomonas alcaliphila Gammaproteobacteria 0.2682 + 

LRH456 Pseudomonas zhaodongensis Gammaproteobacteria 1.4540 + 

LRH330 Pseudomonas juntendi Gammaproteobacteria 1.5264 + 

LRH708 Shewanella algae Gammaproteobacteria 11.1510 + 

LRH819 Stenotrophomonas pavanii Gammaproteobacteria 0.1737 + 

LZB033 Labrenzia aggregata Alphaproteobacteria 9.2934 – 

DMSP lysed strains that can produce MeSH are indicated by “+”, and MeSH cannot be produced by “–”. Strains numbers with * 
represent potential novel taxa of bacteria. 

 

(Oceanobacillus) 、 根 瘤 菌 属 (Rhizobium) 、

Achromobacter 、 Acinetobacter 、 Agrococcus 、

Alishewanella、Cereibacter、Janibacter、Kocuria、

Mycetocola、Mycolicibacterium、Salegentibacter、

Stappia 和 Stenotrophomonas 各 1 株(表 2)。此外，

在这 52 株 DMSP 降解菌中有 6 株为疑似新分类

单元。 

同时在筛选 DMSP 降解菌过程中，发现部分

菌株也可通过脱甲基途径降解 DMSP 产生

MeSH。可通过裂解途径降解 DMSP 的菌株共计

52 株，其中有 46 株也可以通过脱甲基途径降解

DMSP 生成 MeSH (表 2)。 

3  讨论 

深海沉积物拥有丰富的微生物群落，这些微

生物在生物地球化学循环中具有重要作用[30]。尽

管目前免培养方法(如 16S rRNA 基因高通量测序

和宏基因组学)已广泛应用于深海环境微生物的 

多样性和潜在代谢通路研究，但要深入了解这些

微生物的生命特征和功能仍然需要对其进行纯

培养研究。本研究对马里亚纳海沟沉积物微生物

进行了规模化分离培养和鉴定，所获得的异养细

菌在一定程度上反映了马里亚纳海沟的微生物

群落组成。 
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本研究共采用 5 个站位马里亚纳海沟沉积

物样品，在 5 种培养基和 3 个培养温度完成了

1057 株细菌的分离纯化及 16S rRNA 基因测序分

析。马里亚纳海沟沉积物可培养异养细菌由变形菌

门、厚壁菌门、放线菌门和拟杆菌门组成，γ-变形

菌纲、α-变形菌纲、放线菌纲和芽孢杆菌纲为优势

菌群，这与先前从马里亚纳海沟水体中分离到异

养细菌的优势菌群一致[31]，此次沉积物样品并未

分离培养出 ε-变形菌纲(Epsilonproteobacteria)、

腈 基 降 解 菌 纲 (Nitriliruptoria) 和 酸 微 菌 纲

(Acidimicrobiia)，但分离到了水体样品中未获得

的 β-变形菌纲。先前从南太平洋环流区沉积物中

分离获得放线菌门、变形菌门、厚壁菌门和拟杆

菌门，与本研究结果一致，但其优势门类为放线

菌门[32]，与本研究优势门类为变形菌门的结果不

同。推测可能是由于不同海域的沉积物成分及深

度不同导致了微生物的群落组成差异。本研究分

离得到的可培养细菌分属于 76 属、170 种，所获

得的可培养细菌种类多于从南太平洋环流区沉

积物中获得的可培养细菌(50 属、95 物种)[32]。本

研究除使用 2216E 与 R2A 固体培养基以外，还

采用 TCBS 系列培养基和 AP 培养基，多种培养

基结合培养可以分离得到种类更为丰富的异养

微生物。本研究在 AP 培养基的疑似新种率高达

20.3%，远高于 R2A 培养基 3.2%的疑似新种率，

这与先前海沟水体可培养异养细菌在 R2A 培养

基的疑似新种率较高的结果存在差异[31]。众所周

知，海洋水体具有寡营养的特点，但海洋沉积物

中营养物质的浓度远高于水体，因此推测 AP 这

种富营养培养基可能更适合于从沉积物中获得

更多的可培养异养细菌。TCBS 系列培养基为弧

菌选择性培养基，但遗憾的是，本次试验中并未

筛选出弧菌，推测与航行期间细菌被培养时间过

长，而导致 TCBS 培养基中硫代硫酸钠和柠檬酸

钠活性降低有关，最终导致了非弧菌的其他细菌

的生长。另外，放线菌是一类高 G+C 含量的革兰

氏阳性菌，能产生丰富的活性次生代谢产物，推

测其需要更多的营养物质来供给自身代谢需要，

因此其在营养物质更丰富的富集培养基(AP 及

TCBS 肉汤培养基)的相对丰度更高。 

在海沟沉积物的不同取样深度，可培养异养

细菌的多样性也存在差异。变形菌门在多种培养

条件下均是最优势的可培养类群，显示出其广泛

的环境适应性。在海沟沉积物的表层和深层，变

形菌门细菌的多样性存在差异。其中假单胞菌、

盐单胞菌和海杆菌属细菌在表层的相对丰度高

于深层，推测可能是因为这 3 个属的细菌为好氧

菌，而表层沉积物的含氧量高于深层，导致好氧

菌更容易存活。厚壁菌门在深层所占比例更高，

这可能是因为其中的芽孢杆菌大多可形成抗逆

性极强的芽孢来抵抗不良环境，导致其在含氧量

和营养物质浓度更低的深层沉积物中相对丰度

较高。 

温度是调节微生物代谢和生长活力的重要

因素，直接影响微生物细胞中的代谢反应，是决

定微生物多样性的重要因素之一。本研究采用

4 °C、16 °C 和 28 °C 3 个温度来培养微生物，在

28 °C 培养出来的微生物多样性最高。有 5 个属

的细菌仅在 4 °C 获得，有 4 个属仅在 16 °C 获得，

低温环境与海沟的原位温度更为接近，能够作为

常规培养条件的补充。这也说明了多种培养温度

有利于分离得到种类更丰富的微生物。 
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探究参与 DMSP 降解的微生物物种，有助于

了解海洋微生物在硫循环以及气候变化中的作

用。目前广泛认知中，参与 DMSP 裂解的细菌主

要来源于变形菌门的 γ-变形菌纲和 α-变形菌纲，

其中 α-变形菌纲中的玫瑰杆菌类群(Rosebacter 

clade)和 SAR11 类群(SAR11 clade)是裂解 DMSP

的最主要类群[20,33]。其他类群除红球菌以及厚壁

菌门梭菌属(Clostridium)外，关于细菌 DMSP 降

解活性的报道较少。本研究共获得 52 株 DMSP

裂解菌，占总测试菌的 38.8%，分属于 4 门 31 属，

物种较为丰富，高于 Curson 等[34]通过宏基因组

预测到的裂解 DMSP 微生物的比例(~20%)。值得

注意的是，本研究得出的海沟沉积物中 38.8%的

可培养菌具有DMSP裂解能力这一比例不能用于

反应环境中真实具有 DMSP 裂解活性细菌的比

例，因为可培养细菌仅占环境中总微生物的很少

一部分。本研究中的 DMSP 降解菌株，主要为变

形菌门的 α-变形菌纲与 γ-变形菌纲，与已报道的

DMSP 主要降解类群相符，但本研究并未分离培

养出 α-变形菌纲中的玫瑰杆菌(Rosebacter clade)

和 SAR11 (SAR11 clade)这两大裂解 DMSP 的主

要类群，这可能是由于纯培养条件的限制使得这

两大类群的菌株没有被培养出来，而且这两类细

菌在沉积物中所占的比例远低于海水。其余降解

菌株为 13 株放线菌门与 5 株厚壁菌门以及 1 株

拟杆菌门细菌。目前有报道称放线菌门中的放线

菌纲具有 DMSP 裂解能力[20]，本研究中气微菌

属、短状杆菌属、微杆菌属、微球菌属、Janibacter、

Kocuria 和 Agrococcus 这些来自于放线菌纲的细

菌有 DMSP 降解能力。从动物肠道分离出的一株

假单胞菌，添加 DMSP 为唯一碳源也能够裂解产 

生 DMS[35]。盐单胞菌属细菌不仅具有 DMSP 合

成能力也被证实有 DMSP 裂解能力[36]。另外，本

研究发现了多种新型 DMSP 降解菌属，目前有报

道称厚壁菌门中梭菌属菌株具有裂解 DMSP 能 

力[37]，但尚未见芽孢杆菌属细菌降解 DMSP 的报

道。变形菌门的海源菌属尚未见关于 DMSP 代谢

以及硫循环相关报道，海杆菌属只被报道过具有

DMSP 合成活性[38]，尚未见与 DMSP 降解相关报

道。本研究为发掘 DMSP 降解新通路提供了新型

菌株，有助于了解超深渊微生物在 DMSP 循环乃

至硫元素的生物地球化学循环中的作用，具有显

著的科学价值。 
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hydrostatic pressure, low temperature and lack of light and contains unique microbial resources. 

Dimethylsulfoniopropionate (DMSP) is one of the marine’s most abundant organosulfur molecules. Marine 

heterotrophic microorganisms can cleave DMSP and release “cooling gas” dimethyl sulfide (DMS), which plays an 

important role in driving global sulfur cycling and regulating global climate change. The heterotrophic bacteria 

from sediments of the Mariana Trench were isolated and identified and their ability to degrade DMSP was studied. 

Our study provides unique microbial resources for elucidating the life process of abyssal microorganisms. 

[Methods] Our study collected the sediments from five stations of the Mariana Trench as subject, using three kinds 

of conventional heterotrophic bacteria culture media (2216E, R2A and TCBS) and two kinds of heterotrophic 

bacteria enrichment culture media (TCBS broth and alkaline peptone water) for isolation and cultivation of bacteria 

at 4 °C, 16 °C and 28 °C, respectively. [Results] A total of 1057 strains were isolated and identified. And these 

isolates belonged to four phyla, seven classes and 76 genera. Gammaproteobacteria was the most abundant class, 

accounting for 61.4% of the total isolates. Pseudomonas and Halomonas were the most abundant genera; 

Proteobacteria was dominated in samples of all layers of sediments. The relative abundance of deep layer of 

Firmicutes was higher than that of the surface layer; The alkaline peptone water (AP) medium were found to have a 

better selectivity to Actinobacteria, and the TCBS broth medium were found to have a better selectivity to Bacilli; 

101 strains were potential novel taxa of bacteria; In this study, the ability to degrade DMSP of 134 representative 

heterotrophic bacteria were tested, and 52 strains were found to have the ability to cleave DMSP and release DMS, 

accounting for 38.8% of the tested strains. [Conclusion] These results indicate that there is a high diversity of 

culturable bacteria and strains that have the ability to degrade DMSP from sediments of the Mariana Trench. Our 

research provides valuable microbial resources for further research on the life process of abyssal microorganisms. 

Keywords: the Mariana Trench, cultivable heterotrophic bacteria, diversity, dimethylsulfoniopropionate (DMSP) 

degradation 
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