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摘　要：以中国第３４次南极科考采集的中山站附近海域５个站点海水样品为研究对象，通过Ｉｌｌｕｍｉｎａ高通量
测序，鉴定微生物组成和微生物群落结构，发现中山站取样的海水中变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和拟杆菌门
（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）最为丰富，其次为蓝细菌（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ），属水平上黄杆菌属（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）和嗜冷杆菌属
（Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｔｅｒ）含量最多，均超过２０％。首次在南极海水中发现ＵＢＡ１３１５属微生物，功能注释分析显示含有
丰富的ＤＮＡ修复基因，可能有助于适应南极恶劣环境。对中山站和罗斯海上层海水以及南北极不同地理位
置海水微生物比较发现，变形菌门、拟杆菌门和蓝细菌在所有海水中普遍存在，变形菌门为优势菌，蓝细菌在

南极海水中含量丰富，罗斯海上层海水比中山站海水微生物多样性丰富，且主要菌群丰度不同。初步揭示了

中山站附近海域微生物群落组成，为后续进一步研究南极中山站海水微生物资源调查和功能开发研究提供

一定的基础数据。
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　　全球气候变化影响是当前科学研究的热点。
南极是全球气候系统敏感的关键区，其水文、地

形效应和营养成分的变化，对南极生态过程和全

球变暖都有重要影响。南极具有低温、强紫外

线、极昼极夜等环境，是一个独特的生态系统，被

认为是天然的低温实验室。南、北极作为地球表

面的两大冷源，其地理位置和独特的气候环境特

点被认为是全球气候变化的主要驱动器；同时，

极地环境和生物对全球气候变化反应又十分敏

感，表现出明显的放大作用。因此，越来越多的

科学家开展了对南北极环境气候和生物生态的

研究［１２］。在南极海洋生态系统中，微生物在生

物量和分类多样性方面占据主导地位，由于其高

度的代谢可塑性，在生态系统功能中发挥着至关

重要的作用。近年来，低温环境下的微生物研究

取得了快速发展，尤其是微生物生态学研究。杨

大群等［３］发现天山永久冻土中有酸杆菌门

（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、芽单
胞 菌 门 （Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）、绿 弯 菌 门

（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、变形菌门
（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）等 ７
大类群细菌，以及广古菌门（Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ）和泉
古菌门（Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ）２个门类的古菌。ＬＵ
等［４］发现海冰融化和极地上升流等因素对南极

海水中叶绿素ａ的含量变化有重要影响。
中国南极中山站位于东南极大陆拉斯曼丘

陵（６９°２２′Ｓ，７６°２２′Ｅ），近来由于对东南极气候生
态的关注，越来越多的学者对南极中山站的温

度［５］、气象［６］、海冰［７］、大气化学［８］等多领域进行

观测，这对于我们了解东南极地区的气候、气象

及海冰变化等有重要意义，然而应用高通量测序

对中山站附近海水微生物群落组成进行深入调
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查并对其环境适应分析的相关研究却鲜有报道。

在过去的十多年里，ＤＮＡ测序技术的进步加快了
微生物群落组成的研究。本研究基于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ高
通量测序平台，深入调查南极中山站附近的海水

微生物群落结构，对其宏基因组功能进行初步研

究，以期为后续中山站附近及南极海洋微生物资

源开发和利用提供一些基础数据和参考。

１　材料与方法

１．１　样本采集
于２０１７年１２月至２０１８年１月在中山站附

近海域（６９°０２′Ｓ～６９°２２′Ｓ，７６°２１′Ｅ～７６°２３′Ｅ）
设置５个站点，采集表层水样，每个采样点采集３
Ｌ海水，用抽滤泵抽滤海水至０．２２μｍ的混合硝
酸纤维素膜（Ｍｉｌｌｉｐｏｒｅ，ＵＳＡ）上，每个滤膜过滤１
Ｌ水，过滤后的滤膜置于无菌离心管中，放置在－
８０℃冰箱保存，后续用于微生物多样性和宏基因
组分析。

１．２　ＤＮＡ提取及ＰＣＲ扩增
使用ＦａｓｔＤＮＡＴＭＳＰＩＮＤＮＡＩｓｏｌａｔｉｏｎＫｉｔ（ＭＰ

ＢｉｏｍｅｄｉｃａｌｓＩｎｃ．，ＵＳＡ）提取中山站海水微生物
ＤＮＡ，经过质量检测后放置于 －２０℃保存，后续
进行１６ＳｒＲＮＡ基因 ＰＣＲ扩增。上、下游引物分
别为 ３３８Ｆ：５′ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ３′和
８０６Ｒ：５′ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ３′。ＰＣＲ
反应体系为：预混液（５×ＰｒｉｍｅＨｏｔＭａｓｔｅｒＭｉｘ）１０
μＬ，引物各０．５μＬ，ＤＮＡ模板１μＬ，补足 ｄｄＨ２Ｏ
至２０μＬ。用ＢｉｏＲａｄＣ１０００（ＢｉｏＲａｄ，ＵＳＡ）ＰＣＲ
仪进行扩增。ＰＣＲ反应程序设置：９５℃预变性５
ｍｉｎ，然后９５℃变性３０ｓ；５５℃退火３０ｓ；７２℃延
伸３０ｓ，２９次循环，最后７２℃终延伸１０ｍｉｎ。阴
性对照实验与实验样品一起操作，模板则用无菌

水代替。

ＰＣＲ产物用 ２％琼脂糖胶电泳，然后用
Ａｘｙｐｒｅｐ ＤＮＡ 胶 回 收 试 剂 盒 （Ａｘｙｇｅｎ
Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓ，ＵＳＡ）进行 ＰＣＲ产物纯化，后用
ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭＳＴ（Ｐｒｏｍｅｇａ，ＵＳＡ）进行定量。使
用 ＮｅｘｔＦｌｅｘＲａｐｉｄＤＮＡＳｅｑＫｉｔ（ＰｅｒｋｉｎＥｌｍｅｒ，
ＵＳＡ）进行建库，在上海美吉生物公司用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
平台进行高通量测序。

１．３　１６Ｓ扩增子数据分析
测序数据从 ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ下机后，对数据

进行质控、剪切、拼接，所得序列以相似度９７％的

阈值为基础来进行 ＯＴＵｓ归类。采用 Ｓｉｌｖａ数据
库中ＳＳＵ１３８（１３８／１６ｓ＿ｂａｃｔｅｒｉａ）细菌数据信息，
设置比对阈值为７０％。利用序列最少的样本对
ＯＴＵｓ丰度进行归一化处理，进行Ａｌｐｈａ多样性和
Ｂｅｔａ多样性分析。Ａｌｐｈａ多样性包括 Ｓｏｂ指数、
Ｃｈａｏ指数、香农指数、辛普森指数、物种丰富度估
计和覆盖度等。β多样性分析主要进行非度量多
维尺度分析（ｎｏｎｍｅｔｒｉｃｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌｓｃａｌｉｎｇ，
ＮＭＤＳ）。以上生物信息分析通过上海美吉生物
云在线平台（ｈｔｔｐｓ：／／ｃｌｏｕｄ．ｍａｊｏｒｂｉｏ．ｃｏｍ／）进行。

为鉴定中山站附近海水与其他南北极不同

海域的微生物不同，本研究将其与同一次南极科

考的罗斯海（７４°５４′Ｓ～７７°７′Ｓ，１６３°４７′Ｅ～１７７°
４２′Ｅ）表层水样进行了比较，从 ＮＣＢＩ（ｈｔｔｐｓ：／／
ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｓｒａ）下载了南北极海域
（北极，挪威斯瓦尔巴特群岛、南极西南极半岛）

的海水微生物数据，与中山站附近海水比较微生

物组成和群落结构差异。

１．４　宏基因组数据分析
挑选中山站采集的 ３个水环境样品分别进

行微生物ＤＮＡ提取、宏基因组建库，在上海美吉
生物公司 ＩｌｌｕｍｉｎａＮｏｖａＳｅｑ６０００平台进行高通量
测序。数据下机后，使用 ｆａｓｔＱＣ质控，然后使用
ＩＤＢＡ＿ＵＤ对优化序列进行拼接组装，参数为
ｍｉｎｋ２０，ｍａｘｋ１５０，ｋｓｔｅｐ６，“预校正”（“ｐｒｅ＿
ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ”）。使用 Ｂｏｗｔｉｅ２、ＳＡＭｔｏｏｌｓ和 ＢａｍＭ
对拼接结果中的ｓｃａｆｆｏｌｄｓ进行ｒｅａｄｓ比对、比对结
果过滤（ｉｄｅｎｔｉｔｉｅｓ９５％，ｃｏｖｅｒａｇｅ９５％）和丰度计
算（ＴＰＭＥＡＮ算法）。使用Ｐｒｏｄｉｇａｌ对 ｓｃａｆｆｏｌｄｓ进
行 ＯＲＦ预 测，所 用 参 数 为 “ｍｅｔａ”。使 用
ＢＬＡＳＴＰ将非冗余基因集序分别与 ＮＲ数据库和
ｅｇｇＮＯＧ数据库（Ｖｅｒｓｉｏｎ４．５）比对进行物种分类
学注释（ＢＬＡＳＴ比对参数设置期望值 ｅｖａｌｕｅ为
１０－５），通过 ｅｇｇＮＯＧ数据库获得基因对应的
ＣＯＧ，使用 ＣＯＧ对应的基因丰度总和计算该
ＣＯＧ的丰度。使用ＫＥＧＧＧｈｏｓｔＫＯＡＬＡ模块在线
对蛋白序列进行 ＫＥＧＧ预测和代谢网络重建，并
对ＫＯ、Ｐａｔｈｗａｙ、ＥＣ、Ｍｏｄｕｌｅ对应的基因丰度（即
其所在ｓｃａｆｆｏｌｄ的丰度）进行各功能类别的丰度
合并计算。

使用Ｒ语言包ｍｍｇｅｎｏｍｅ２内置的ＢＨｔＳＮＥ
算法对 ｓｃａｆｆｏｌｄｓ的４ｍｅｒ矩阵进行降维、聚类，根
据聚类的可视化结果手动进行分箱（ｂｉｎｎｉｎｇ），根

９８２
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据 ｓｃａｆｆｏｌｄｓ丰度对所获得的 ｂｉｎ进行再分箱
（ｒｅｂｉｎｎｉｎｇ）以去除来自其他基因组序列的污染，
最终获得宏基因组组装基因组（Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓ
ａｓｓｅｍｂｌｅｓｇｅｎｏｍｅｓ，ＭＡＧ）。使用 ＣｈｅｃｋＭ对各
ＭＡＧ进行完整度、污染度评估，并去除完整度小
于５０％或污染度大于５％的ＭＡＧ。使用 ＧＴＤＢｔｋ
（ｇｅｎｏｍｅｔａｘｏｎｏｍｙｄａｔａｂａｓｅ，ｇｔｄｂ）工具对高质量
的ＭＡＧ进行物种分类鉴定。
１．５　直系同源蛋白家族聚类

使用 ＢＬＡＳＴＰ（参数设置为 ｉｄｅｎｔｉｔｉｅｓ３０％，
ｃｏｖｅｒａｇｅ５０％，ｅｖａｌｕｅ为１０－１０）对感兴趣的ＭＡＧ
及相关基因组的蛋白序列进行 ａｌｌｖｓａｌｌ比对，使
用ＯｒｔｈｏＭＣＬ软件（参数ｉｎｆｌａｔｉｏｎ１．４）对比对结果
进行直系同源蛋白家族聚类分析。

２　结果

２．１　中山站附近海水细菌多样性分析
５个中山站海水样本中总共产生了３６０３０７

条原始序列。去除低质量序列后共获得３５４６３０
条高质量序列，占总序列的９８．４％。所有样品归
一化处理后进行后续分析。从 ５个水样中共鉴
定出７３３个操作分类单元（ＯＴＵｓ），结果显示，中
山站海水在 ＯＴＵｓ水平上有较大的变化，但在门
水平上差别不大。α多样性指数结果显示５个站
点有丰富的微生物群落结构，所测微生物覆盖度

都≥９９％，满足后续分析要求。
从中山站水样中共鉴定得到 １１个门的细

菌，主要是变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和拟杆菌门
（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ），其次是蓝细菌（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ），３
个门的细菌占了总数的９８．４４％（图１ａ）。在科
水平上，共观察到１１６个科，含量最多的５个科为
黄 杆 菌 科 （Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ）、莫 拉 菌 科
（Ｍｏｒａｘｅｌｌａｃｅａｅ）、红杆菌科（Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ），
ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ 和 希 瓦 氏 菌 科

（Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａｃｅａｅ），共占中山站水体细菌８８．６％。
在属水平上，黄杆菌属（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）和嗜冷杆

菌属（Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｔｅｒ）占主要地位，每个属占比都
超过 ２０％，陆丹氏菌（Ｌｏｋｔａｎｅｌｌａ）、ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿
ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ和十八杆菌（Ｏｃｔａｄｅｃａｂａｃｔｅｒ）
含量也比较丰富（图１ｂ），前５个属微生物在中山
站采集的水环境样本中占７０．２６％。
２．２　中山站与罗斯海表层海水微生物群落比较

将中山站海水样品（ＺＳ）和罗斯海表层海水
样品（ＲＳ）微生物比较发现，罗斯海上层海水比中
山站海水微生物多样性丰富，且主要菌群丰度不

同，黄杆菌属和嗜冷杆菌属在中山站水样中含量

丰富，罗斯海上层海水中 ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ和极地杆菌属（Ｐｏｌａｒｉｂａｃｔｅｒ）含量较多
（图２ａ）。对两个海域的微生物其进行 β多样性
分析，ＮＭＤＳ结果显示，两个位置的微生物群落结
构不同，在ＯＴＵ水平（ｓｔｒｅｓｓ：０．０５９，Ｒ＝０．７９６０，
Ｐ＝０．００３）上两个地理位置的海水微生物群落结
构在两个集群（图２ｂ）。
２．３　中山站与南、北极不同地点海水微生物比较

中山站海水（ＺＳ）与南极半岛海水（ＷＡ）、北
冰洋（Ａｒｃ）和挪威斯瓦尔巴群岛海水（ＮＳｖ）微生
物组成结果显示：变形杆菌门、拟杆菌门和蓝细

菌门在所有海水中普遍存在，且数量丰富（图

３ａ）。３个门类细菌在中山站、罗斯海和西南极的
南极半岛海水中含量超过 ９８％，在北冰洋占
５４．６６％，在挪威斯瓦尔巴群岛占７７．９９％。变形
菌门为优势菌，占３２．２６％至５２．３４％不等，西南
极的南极半岛蓝细菌最多，其次为罗斯海上层海

水，挪威斯瓦尔巴群岛海水中最少。Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿
ｋ＿ｎｏｒａｎｋ＿ｄ＿Ｂａｃｔｅｒｉａ和放线菌在北冰洋海水中达
到２７．２８％，绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）在北冰洋中含
量８．５８％，髌骨细菌门（Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ）在挪威斯
瓦尔巴特群岛水样品微生物中占６．３９％。ＮＭＤＳ
结果（ｓｔｒｅｓｓ：０．１２５，Ｒ＝０．９２０９，Ｐ＝０．００１）表明，
南极（南极半岛、中山站和罗斯海）和北极（北冰

洋和挪威斯瓦尔巴群岛）的水微生物群落存在明

显差异（图３ｂ）。
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“ｏｔｈｅｒ”包括未分类序列相对丰度小于１％的所有家族的总和。

Ｔｈｅ“ｏｔｈｅｒｓ”ｉｎｃｌｕｄｉｎｇｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｅｒｅｔｈｅｓｕｍｏｆａｌｌｆａｍｉｌｉｅｓｔｈａｔｏｃｃｕｒｒｅｄａｔｌｅｓｓｔｈａｎ１％ ｒｅｌａｔｉｖｅａｂｕｎｄａｎｃｅ．

图１　中山站海水环境微生物群落结构
Ｆｉｇ．１　ＢａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓａｎｄｒｅｌａｔｉｖｅａｂｕｎｄａｎｃｅｏｆｔｈｅｓｅａｗａｔｅｒａｔＺｈｏｎｇｓｈａｎＳｔａｔｉｏｎ
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“ｏｔｈｅｒ”包括未分类序列相对丰度小于１％的所有家族的总和。
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图２　中山站与罗斯海上层海水微生物组成比较分析
Ｆｉｇ．２　ＣｏｍｐａｒａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｉｎｔｈｅｕｐｐｅｒｓｅａｗａｔｅｒｏｆＲｏｓｓＳｅａａｎｄＺｈｏｎｇｓｈａｎＳｔａｔｉｏｎ
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“ｏｔｈｅｒ”包括未分类序列相对丰度小于１％的所有家族的总和。

Ｔｈｅ“ｏｔｈｅｒｓ”ｉｎｃｌｕｄｉｎｇｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｅｒｅｔｈｅｓｕｍｏｆａｌｌｆａｍｉｌｉｅｓｔｈａｔｏｃｃｕｒｒｅｄａｔｌｅｓｓｔｈａｎ１％ ｒｅｌａｔｉｖｅａｂｕｎｄａｎｃｅ．

图３　南北极不同地理位置海水微生物组成比较分析
Ｆｉｇ．３　Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｓｅａｗａｔｅｒｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｉｎ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌｌｏｃａｔｉｏｎｓｏｆＡｎｔａｒｃｔｉｃａａｎｄＡｒｃｔｉｃａ

２．４　中山站海水宏基因组
３个宏基因组进行分箱（ｂｉｎｎｉｎｇ）获得共计

１００个宏基因组组装基因组 （Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓ
ａｓｓｅｍｂｌｅｓｇｅｎｏｍｅｓ，ＭＡＧ），其中完整度超过５０％
并且污染度小于５％的高质量ＭＡＧ为３４个。对

其中完整度最高且目前没有获得纯培养和生态

功能报道的ＺＳ＿３＿ｂｉｎ２进行深入分析。
基因组分析结果显示，ＺＳ＿３＿ｂｉｎ２基因组大

小为２．８１Ｍｂ，预测含有２５８０蛋白编码基因。使
用ＧＴＤＢ分类的１２０个单拷贝持家基因的蛋白序
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列建立的系统发育树，显示 ＺＳ＿３＿ｂｉｎ２属于在疣
微菌 目 （Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａｌｅｓ）阿 克 曼 氏 菌 科
（Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａｃｅａｅ）ＵＢＡ１３１５属。ＯｒｔｈｏＭＣＬ同源
蛋白聚类结果显示，５３８个蛋白家族为该属共有。
与ＮＲ数据库序列比对，获得了３个该属的特征
性蛋白（ｓｃａｆ７６＿ＯＲＦ２１、Ｓｃａｆ５＿ＯＲＦ７２、Ｓｃａｆ５４３＿
ＯＲＦ５）。

对ＺＳ＿３＿ｂｉｎ２基因进行 ＫＥＧＧ、ＣＯＧ和 ＮＲ
库注释。结果表明，该基因组具有大量 ＤＮＡ损
伤修复基因（表 １），包括 ＡＢＣ核酸外切酶
（ｅｘｃｉｎｕｃｌｅａｓｅＡＢＣ，由ｕｖｒＡＢＣ基因编码）、脱氧核
糖二嘧啶光裂解酶（由 ｐｈｒＢ基因编码）及相关蛋
白。

表１　微生物ＺＳ＿３＿ｂｉｎ２的 ＤＮＡ损伤修复基因
Ｔａｂ．１　ＤＮＡｄａｍａｇｅｒｅｐａｉｒｇｅｎｅｏｆｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍＺＳ＿３＿ｂｉｎ２

开放阅读框

ＯＲＦ
最佳匹配

ＮＣＢＩｔｏｐｈｉｔｓ
基因名缩写

Ｇｅｎｅａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎｓ
注释信息

Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ
ｓｃａｆ２７＿ＯＲＦ２９ ＭＢＧ７６０８６１５．１ ｕｖｒＢ ｅｘｃｉｎｕｃｌｅａｓｅ＿ＡＢＣ＿ｓｕｂｕｎｉｔ＿ＵｖｒＢ
ｓｃａｆ２＿ＯＲＦ５２ ＭＢＧ７６０７２５５．１ ｕｖｒＣ ｅｘｃｉｎｕｃｌｅａｓｅ＿ＡＢＣ＿ｓｕｂｕｎｉｔ＿ＵｖｒＣ
ｓｃａｆ５＿ＯＲＦ１８ ＲＰＪ３５９４７．１ ｕｖｒＡ ｅｘｃｉｎｕｃｌｅａｓｅ＿ＡＢＣ＿ｓｕｂｕｎｉｔ＿Ａ
ｓｃａｆ８１＿ＯＲＦ１９ ＷＰ＿０７３１２９０７８．１ ｐｈｒＢ ＤＮＡ＿ｐｈｏｔｏｌｙａｓｅ
ｓｃａｆ４０３＿ＯＲＦ２ ＴＡＥ７２９８３．１ ｐｈｒＢ ｄｅｏｘｙｒｉｂｏｄｉｐｙｒｉｍｉｄｉｎｅ＿ｐｈｏｔｏｌｙａｓｅ／ｃｒｙｐｔｏｃｈｒｏｍｅ＿ｆａｍｉｌｙ＿ｐｒｏｔｅｉｎ
ｓｃａｆｆ４２＿ＯＲＦ７６ ＲＰＪ３３４６９．１ ｐｈｒＢ ｄｅｏｘｙｒｉｂｏｄｉｐｙｒｉｍｉｄｉｎｅ＿ｐｈｏｔｏｌｙａｓｅ
ｓｃａｆ７０＿ＯＲＦ２９ ＭＢＣ７９８０２８０．１ ｒｈｌＢ ｇｌｙｃｏｓｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ＿ｆａｍｉｌｙ＿１＿ｐｒｏｔｅｉｎ
ｓｃａｆ７０＿ＯＲＦ３０ ＭＢＣ７９７９５２３．１ ｌｈｒＢ ｌｉｇａｓｅａｓｓｏｃｉａｔｅｄ＿ＤＮＡ＿ｄａｍａｇｅ＿ｒｅｓｐｏｎｓｅ＿ＤＥＸＨ＿ｂｏｘ＿ｈｅｌｉｃａｓｅ
ｓｃａｆ７０＿ＯＲＦ３１ ＭＢＣ７９７９５２２．１  ｃｒｙｐｔｏｃｈｒｏｍｅ／ｐｈｏｔｏｌｙａｓｅ＿ｆａｍｉｌｙ＿ｐｒｏｔｅｉｎ

注：表示仅在ＺＳ＿３＿ｂｉｎ２中存在的基因。
Ｎｏｔｅｓ： ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓｔｈｅｇｅｎｅｗａｓｏｎｌｙｆｏｕｎｄｉｎｔｈｅＺＳ＿３＿Ｂｉｎ２ｇｅｎｏｍｅ．

２．５　中山站海水微生物功能预测
为研究南极中山站附近海水微生物环境适

应机制，对３个站点中山站海水样品进行宏基因
组分析。物种注释结果显示，中山站附近海水中

共包含细菌、真菌、古生菌、病毒等５个域，１２２门
２５４９属９９４１物种。微生物宏基因组 ＫＥＧＧ功
能注释（表２）代谢结果显示，主要富集在氨基酸
的生物合成（Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｏｆａｍｉｎｏａｃｉｄｓ）、碳代谢
（Ｃａｒｂｏｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）、嘌 呤 代 谢 （Ｐｕｒｉｎｅ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）和嘧啶代谢（Ｐｙｒｉｍｉｄｉｎｅｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）
等。

表２　中山站水样宏基因组ＫＥＧＧ功能注释
Ｔａｂ．２　ＫＥＧＧｆｕｎｃｔｉｏｎａｎｎｏｔａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆＺｈｏｎｇｓｈａｎＳｔａｔｉｏｎｓａｍｐｌｅｓ

信号通路

Ｐａｔｈｗａｙ
描述

Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ
百分比

Ｐｅｒｃｅｎｔ／％
ｋｏ０１２３０ Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｏｆａｍｉｎｏａｃｉｄｓ ０．０４２
ｋｏ０１２００ Ｃａｒｂｏｎｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ０．０４１
ｋｏ０２０２０ Ｔｗｏｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓｙｓｔｅｍ ０．０３３
ｋｏ００２３０ Ｐｕｒｉｎｅｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ０．０３１
ｋｏ０２０１０ ＡＢＣｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ０．０３０
ｋｏ００２４０ Ｐｙｒｉｍｉｄｉｎｅｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ０．０２３
ｋｏ０２０２４ Ｑｕｏｒｕｍｓｅｎｓｉｎｇ ０．０１７
ｋｏ００６２０ Ｐｙｒｕｖａｔｅｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ０．０１７
ｋｏ００１９０ Ｏｘｉｄａｔｉｖｅｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ ０．０１６

ｋｏ００６３０ Ｇｌｙｏｘｙｌａｔｅａｎｄ
ｄｉｃａｒｂｏｘｙｌａｔｅｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ０．０１５

３　讨论

地球上大约８５％的生物圈永远低于５℃，大
部分的生物都生存在海洋深处、冰川、高山和极

地等［９］低温寒冷的环境中，它们能够在低温下生

存、茁壮成长维持代谢活动，适应寒冷的环境。

极地海洋生态系统由于受海冰动力学的显著影

响［１０］，极易受到气候变化的影响，海洋微生物群

落在不断变化的海洋环境中，经过漫长的进化历

程，形成了巨大的功能恢复能力［１１］。随着世界各

国对全球气候和南北极研究的深入，越来越多的

科学家关注南北极的微生物生态及其对全球气

候的影响，目前对南北极海洋水体微生物的研究

大多集中在微生物群落结构和组成分析，近来逐

渐关注宏基因组研究［１２１５］。，在已知的研究南北

极和世界各地的海水和底泥中，变形菌门和拟杆

菌门都为代表性菌群。本研究的中山站附近海

水样品中，两种细菌含量均超过７８．４％，这可能
是因为变形菌可以在很宽广的温度范围内生长，

并且能在低温下迅速繁殖［１６］。研究［１７］发现拟杆

菌可以编码一个与冰晶结合的结构域，防止宿主

冻伤。

４９２
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本研究发现黄杆菌属（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）和嗜
冷杆菌属（Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｔｅｒ）在中山站海水中含量丰
富，先前的研究在南极半岛土壤和南极海水中发

现大量黄杆菌［１８］，其在低温下有很高的酶活性，

可能帮助营养物质的消化吸收［１９２０］。嗜冷杆菌

大多存在于南北极等极端寒冷的环境中，通过许

多潜在的适应寒冷的核心基因（如 ＣｌｐＸ、ＤｓｂＣ、
ＧｒｏＥＬ／ＧｒｏＥＳ和 ＭｕｔＳ２）等适应寒冷环境。先前
研究［２１］发现陆生和海生的嗜冷杆菌都是由同一

个嗜中温细菌的祖先进化而来的，通过积累不同

的基因蛋白表达以适应低温和各自栖息地。

ＷＡＮＧ等［２２］从一株南极嗜冷杆菌的研究中发现

其编码冷适应酶，在低温下有较高的催化效率，

并且有显著的耐盐性，这都有助于嗜冷杆菌适应

南极极端低温和高盐环境。

ＳＵＨ等［２３］对韩国南部 ＧｏｓｕｎｇＢａｙ不同季节
两个地点的细菌多样性及群落结构超过１年的
观测，发现水环境中的细菌全年和冬夏存在周期

性变化。本研究在罗斯海水上层海水中发现大

量高温水环境常见的蓝细菌，暗示其可能适应南

极的极端寒冷环境，通过光合作用固定水中无机

碳变成有机碳提供充足的碳源作为能源，维持南

极海洋良好发展的生态系统［２４］，蓝细菌也是南极

和北极地区许多地表水微生物群落的主要组成

部分，如南极洲维斯福尔德山脉的湖泊和加拿大

高北极地区的北部海岸线［２５］。本研究中，中山站

（２０１７年 １２月底和 ２０１８年 １月初）、罗斯海
（２０１８年１月底和２月初）和南极西南半岛（２０１３
年２月中旬）海水中都有较多的蓝细菌，并且在
夏季的时间越长，水样中蓝细菌越多。与此相

反，北冰洋水样（２０１４年 ３月、２０１５年 ４月至 ６
月）和挪威斯瓦尔巴群岛（２０１７年８月底和９月
初）水样中蓝细菌含量较少，可能是因为北冰洋

采样时候还未到北极的夏季，挪威斯瓦尔巴群岛

虽然细菌多样性最为丰富，但可能受人类影响，

蓝细菌含量较少。

海洋微生物在海洋的能量传递和食物链中

起着重要的作用，先前有许多研究关于海洋微生

物在具体的地理位置和特定环境中的多样性和

群落结构［２６］。本研究中，中山站附近的海水微生

物比罗斯海上层海水的微生物多样性低，后者有

较丰富的微生物多样性，可能是罗斯海水样采集

时在极昼后期，大量海冰融化，影响浮游细菌群

落组成，浮游植物繁殖，细菌产量和多样性增

加［２７］。ＬＵ等［４］在对南极海洋叶绿素ａ的空间变
化研究发现，极地附近的深水上涌造成合适的温

度和营养注入也可能是提高初级生产力的最重

要原因。

在南北极不同地理位置的环境微生物群落

结构比较研究中，ＮＭＤＳ结果显示不同地点的海
水微生物群落相对独立聚集成簇，表明位置不

同，微生物群落组成不同。ＬＡＶＹ等［２８］发现河岸

带微生物群落比山坡群落的固碳、固氮能力低。

虽然南极西南半岛、罗斯海和中山站的水样品都

为南极海水样品，但是后两者海水微生物较为相

似，可能是因为其距离最近，且本研究发现中山

站微生物与挪威斯瓦尔巴群岛样品也比较接近，

这可能是人类的干扰和污染对南极和北极的海

洋微生物有较大的影响［２９］。

本研究在 ＺＳ＿３＿ｂｉｎ２宏基因组发现的
ＵＢＡ１３１５属微生物与 ＴＡＲＡＯＣＥＡＮ等项目宏基
因组拼接序列比对发现，除分布于土壤、河流及

海洋沉积物外，首次在南极海洋中发现。代谢网

络分析表明该属可利用广泛的糖类、氨基酸和肽

类作为碳源生长。本研究发现 ｐｈｒＢ基因在其他
基因组中仅含有１个拷贝，ＺＳ＿３＿ｂｉｎ２含有３个
拷贝，其中两个拷贝在该属其他基因组无在同源

蛋白。以上结果提示ＺＳ＿３＿ｂｉｎ２通过水平基因转
移获得额外的光损伤修复基因，并可能因此获得

了对南极强紫外线的抵抗能力。南极强紫外易

引起ＤＮＡ损伤，而在ＺＳ＿３＿ｂｉｎ２基因组中发现大
量ＤＮＡ损伤修复基因，并且有３个拷贝，这可能
有利于该微生物适应南极环境［３０３１］。

本研究通过高通量测序鉴定中山站附近海

域的微生物组成，发现变形菌门和拟杆菌门含量

最为丰富，在属水平上黄杆菌属和嗜冷杆菌属含

量最多。首次在南极海水中发现 ＵＢＡ１３１５属微
生物，功能注释分析显示含有丰富的 ＤＮＡ修复
基因。通过其与南北极不同位置的海水微生物

研究比较发现，微生物组成在不同地理位置差别

很大。目前对南极中山站微生物的研究还较少，

受限于微生物分离和培养技术不能实现将这些

鉴定的菌种分离，但是，本研究结果初步揭示了

中山站附近海域微生物组成和功能，为后续进一

步研究南极中山站附近海域水环境微生物提供

了一定的理论基础和依据。

５９２
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