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摘　要：深渊是迄今人类认识最少的海洋环境之一。深渊蕴含着丰富的微生物生物量，表现出活跃的有机碳
周转特征，是深海有机碳降解的“热点”区域。然而，人类对深渊微生物的物种组成和代谢潜力还知之甚少。

本文通过宏基因组技术与生物信息学分析，研究马里亚纳海沟“挑战者深渊”表层沉积物（水深 １０８５３ｍ）中
的微生物群落组成和功能特征，揭示深渊表层沉积物中微生物驱动深海生物地球化学循环的潜在机制及其

相应的生态效应。研究结果表明：变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、奇古菌门（Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ）、拟杆菌门
（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）和浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）是马里亚纳海沟表层沉积物中微生物
的优势类群。表层沉积物中微生物的代谢分析表明其主要营异养代谢，可以降解多种有机物，包括一些难降

解有机碳化合物（如邻苯二甲酸盐或其他芳香族化合物）。这些结果说明深渊沉积物中的微生物群落具有多

样化的有机碳代谢能力，可以支持其开展活跃的有机碳降解过程。除了异养代谢过程，氨氧化等自养代谢过

程在本研究的深渊微生物群落中也占据着重要地位，说明自养固碳可能是深渊表层沉积物中有机碳的重要

来源。
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　　深渊是地球海洋的最深处，其海水深度超过
６０００ｍ的海洋区域，涵盖了１％ ～２％的海底面
积和４５％的海洋垂直深度［１４］，是海洋生态系统

的重要组成部分。虽然深渊具有高压、低温以及

复杂的地质活动等极端环境特征［５］，但近年来的

研究［６］发现，深渊海沟沉积物具有远超普通深海

环境的有机质含量和微生物碳周转率，是深海有

机碳降解的“热点”区域。深渊微生物介导的有

机碳的降解和转化是深海碳周转过程的重要环

节，其对海洋原核生物群落结构和功能多样性的

贡献不容忽视［６７］。目前对深渊微生物群落的研

究多是使用传统的分离培养方法［８１０］或者基于

１６ＳｒＲＮＡ基因的高通量测序研究微生物群落多
样性［１１２２］，而对海沟微生物的代谢潜力和功能特

征的认识较少。已有的零星研究［２３］显示，波多黎

各海沟海水中的微生物群落具有丰富而独特的

功能潜力。在马里亚纳海沟海水中，存在以烃类

降解菌（如 Ｏｃｅａｎｏｓｐｉｒｉｌｌａｌｅｓ）为优势类群的微生
物群落和大量编码与烃类降解有关酶的基因［２４］。

对马里亚纳海沟海水的另一项研究表明，深渊微

生物主要营异养代谢，但也可能通过氧化 ＣＯ来
获取能量［２５］。此外，对雅浦海沟的研究表明，海

水（５０００ｍ、５７００ｍ和６０００ｍ）微生物中最主要
的代谢方式是异养代谢（即降解碳水化合物、烃

类化合物和芳香族化合物），但沉积物（４４３５ｍ、
４５６８ｍ和６５７８ｍ）中微生物的主要代谢方式可
能是化能自养代谢［２６］，另外，海沟沉积物中的微

生物还存在渗透胁迫、氧化应激、氧限制和磷酸

盐限制等应激反应基因［２６］。

国内外已经开展的关于深渊海沟中微生物
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功能代谢的研究多集中于海水微生物［２３３０］，对

６０００ｍ以深的深渊沉积物中微生物的代谢潜力
的研究很有限。本研究将运用宏基因组学和生

物信息学相结合的方法，分析马里亚纳海沟“挑

战者深渊”（深度达１０８５３ｍ）的表层沉积物中的
微生物群落组成以及功能代谢潜力。研究结果

将有助于揭示马里亚纳海沟深渊生物圈的微生

物群落结构和代谢过程，提升对深渊海沟中生物

地球化学循环和潜在微生物驱动机制的理解。

１　材料与方法

１．１　样品的采集
本次样品是２０１６年由“张謇号”科学考察船

在马里亚纳海沟 ＭＴ（ＭａｒｉａｎａＴｒｅｎｃｈ）站位
（１１．４０３７°Ｎ，１４２．３６３０°Ｅ，水深为１０８５３ｍ）采
集。沉积物样品通过依托于着陆器的箱式沉积

物取样器收集样品后，使用长度３０ｃｍ、直径３．５
ｃｍ的无菌取样柱进行随机插管，随后用无菌橡胶
塞进行封口保存。采集完成后迅速将样品置于

－８０℃进行保存，直至开展后续研究。
１．２　宏基因组ＤＮＡ的提取和宏基因组测序

首先将无菌取样柱中的沉积物样品按表层

至深层的顺序进行切割，并称取１０ｇ的０～２ｃｍ
层沉积物。本实验采用宏基因组 ＤＮＡ提取试剂
盒（ＦａｓｔＤＮＡ ＳＰＩＮＫｉｔｆｏｒＳｏｉｌ，ＭＰ公司），将１０ｇ
沉积物样品置于试剂盒的样品管后，参照试剂盒

说明书的提示与要求提取沉积物样品的宏基因

组ＤＮＡ，并加入５０μＬ的无菌水将 ＤＮＡ从过滤
柱中进行洗脱。然后使用 ＤＮＡ纯化试剂盒
（ＤＮｅａｓｙ ＰｏｗｅｒＣｌｅａｎ ＰｒｏＣｌｅａｎｕｐＫｉｔ，ＱＩＡＧＥＮ
公司）对提取的宏基因组 ＤＮＡ进行纯化。使用
１．２％的琼脂糖凝胶电泳和 ＩｎｖｉｔｒｏｇｅｎＱｕｂｉｔ３．０
荧光计（ＴｈｅｒｍｏＦｉｓｈｅｒＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃ）对纯化后的
ＤＮＡ样品进行质检，保证 ＤＮＡ的质量浓度高于
１０ｎｇ／μＬ且ＤＮＡ样品的电泳检测条带清晰无明
显杂带。最后将满足建库标准的宏基因组 ＤＮＡ
样品送至ＢＧＩ公司，并使用ＢＧＩｓｅｑ５００平台进行
测序。

１．３　宏基因组数据分析
本研究将测序后获得的原始数据进行质控

（表１），使用 ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ（ｖ．０．３８）［３１］将测序所
得序列进行去接头和去除低质量碱基（参数为

ＬＥＡＤＩＮＧ：３０； ＴＲＡＩＬＩＮＧ：３０； ＣＲＯＰ：９０；
ＨＥＡＤＣＲＯＰ：１０；ＳＬＩＤＩＮＧＷＩＮＤＯＷ：４∶２５；
ＭＩＮＬＥＮ：５０）。通过 ＩＤＢＡＵＤ（ｖ．１．１．３）［３２］将
干净序列（ｃｌｅａｎｒｅａｄｓ）进行组装、拼接为重叠群
（ｃｏｎｔｉｇｓ）（参数：ｋｍｅｒｒａｎｇｅ５０～８０，ｓｔｅｐ１５）后，
在拼接结果中筛选长度≥５００ｂｐ的重叠群作为
最终 的 组 装 结 果。基 因 预 测 使 用 ｐｒｏｄｉｇａｌ
（Ｖ２．６．３）［３３］对拼接结果中的重叠群进行开放阅
读框（ＯｐｅｎＲｅａｄｉｎｇＦｒａｍｅ，ＯＲＦ）的预测（参数：ｐ
ｍｅｔａ）获得编码序列。基于 ＫＡＩＪＵ（ｈｔｔｐ：／／ｋａｉｊｕ．
ｂｉｎｆ．ｋｕ．ｄｋ／）对宏基因组序列进行物种分类（参
数：默认）［３４］，获得不同分类水平下的物种注释。

编码序列通过 ＢｌａｓｔＫＯＡＬＡ［３５］（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．
ｋｅｇｇ．ｊｐ／ｇｈｏｓｔｋｏａｌａ／）软件比对到京都基因与基因
组百科全书（ＫｙｏｔｏＥｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａｏｆＧｅｎｅｓａｎｄ
Ｇｅｎｏｍｅｓ，ＫＥＧＧ）［３５］，参数默认；使用 ｂｌａｓｔｐ［３６］

（参数：Ｅ１ｅ５，其他：默认）将编码序列与蛋白相
邻类 的 聚 簇 （ｃｌｕｓｔｅｒｓｏｆｏｒｔｈｏｌｏｇｏｕｓｇｒｏｕｐｓ，
ＣＯＧ）［３７］数据库（参数：Ｅ１ｅ５）进行比对；利用
ｈｍｍｅｒ（ｖ．３．１ｂ２）［３８］工具（参数：Ｅ１ｅ５）将编码
序列与碳水化合物活性酶数据库（ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ
ａｃｔｉｖｅｅｎＺＹｍｅｓｄａｔａｂａｓｅ，ＣＡＺｙ）［３９］数据库进行比
对，获得宏基因组序列的功能注释结果，并基于

功能注释的结果计算基因的丰度信息。丰度计

算方法：将对应到基因的序列数除以对应到到宏

基因组的所有序列数与 ＲＮＡ的长度（ｒｅａｄｓｐｅｒ
ｋｉｌｏｂａｓｅｍｉｌｌｉｏｎ，ＲＰＫＭ）［２６］，单位为ｒｅａｄｓ／１０６ｋｂ。

２　结果

２．１　马里亚纳海沟表层沉积物的物种组成
本研究获得 ４０９４０８００６条原始序列

（ｒｅａｄｓ），总碱基数为１８．４２Ｇｂ，经质控处理后，获
得了３４０２２７３０４个序列，优化碱基数为 １７．７０
Ｇｂ，即干净序列占原始序列（ｒａｗｒｅａｄｓ）的９６％以
上。拼接组装后获得了４０３２９７个重叠群，长度
大于５００ｂｐ的重叠群有２９０５６３个，ＧＣ含量为
５５．８％。经基因预测后，确定了２３８１５４个开放
阅读框序列（见表１）。
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表１　宏基因测序与组装信息
Ｔａｂ．１　Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇａｎｄａｓｓｅｍｂｌｙｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

样品

Ｓａｍｐｌｅ
原始序列数

ＲａｗＲｅａｄｓ

优化后碱基数

Ｆｉｌｔｅｒｅｄ
Ｂａｓｅｓ／Ｇｂ

优化序列数

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ
ｃｌｅａｎｒｅａｄｓ

重叠群Ｃｏｎｔｉｇｓ
（≥ ５００ｂｐ）

Ｎ５０／ｂｐ ＧＣ／％ 开放阅读框

ＮｕｍｂｅｒｓｏｆＯＲＦ

ＭＴ１ ４０９４０８００６ １７．７０ ３４０２２７３０４ ２９０５６３ ２３５０ ５５．８ ２３８１５４
注：Ｎ５０指将各ｃｏｎｔｉｇｓ序列按长度大小排序，从大至小逐一扫描各条序列的长度值，进行累加，当该累加值第一次超过所有序列总长度
５０％时，扫描到的序列长度值。
Ｎｏｔｅｓ：Ｓｏｒｔｅａｃｈｃｏｎｔｉｇｂｙｌｅｎｇｔｈ，ｓｃａｎｔｈｅｌｅｎｇｔｈｖａｌｕｅｏｆｅａｃｈｃｏｎｔｉｇｆｒｏｍｌａｒｇｅｓｔｔｏｓｍａｌｌｅｓｔ，ａｎｄａｃｃｕｍｕｌａｔｅ．Ｎ５０ｒｅｆｅｒｓｔｏｔｈｅｃｏｎｔｉｇｌｅｎｇｔｈ
ｖａｌｕｅｗｈｅｎｔｈｅａｃｃｕｍｕｌａｔｅｄｖａｌｕｅｅｘｃｅｅｄｓ５０％ ｏｆｔｈｅｔｏｔａｌｌｅｎｇｔｈｏｆａｌｌｃｏｎｔｉｇｓｆｏｒｔｈｅｆｉｒｓｔｔｉｍｅ．

　　基于ＫＡＩＪＵ物种数据库，对本研究获得的宏
基因组数据进行物种分类，共注释到４９个门、９０
个纲、１５６５个属，其中细菌序列占比８５％，古菌
序列占比１４％，病毒序列占比０．２％。本研究注
释到物种相对丰度大于 １％的门有 １１个（图
１ａ），其主要物种包括变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、
奇 古 菌 门 （Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ）、拟 杆 菌 门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、浮霉
菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）和厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）
等，分别占所有分类注释的 ４２．４４％、１３．１２％、
７．９２％、７．４３％、６．５５％和５．９３％（图１ａ）。在纲
水平上，相对丰度超过１％的纲有１１个（图１ｂ），
其中变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）的 γ变形菌纲
（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、 α 变 形 菌 纲

（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌纲（Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｉａ）、
浮霉 菌 纲 （Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｉａ）、β 变 形 菌 纲
（Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） 和 δ 变 形 菌 纲

（Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）为海沟表层沉积物中的优势
物种，分别占所有分类注释的１５．６２％、１５．３０％、
６．４２％、５．４８％、５．１９％和４．３９％。本研究着重
分析了相对丰度在前２５名的属（图１ｃ），其中奇
古菌门中的亚硝化侏儒菌属（Ｎｉｔｒｏｓｏｐｕｍｉｌｕｓ）在属
水平上丰度最高，相对丰度高达９．３２％；伍斯菌
属（Ｗｏｅｓｅｉａ）、链霉菌属（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ）和假单胞菌
属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）也为表层沉积物中的优势属，分
别占所有分类注释的１．７９％、１．１２％和１．０１％。
２．２　基于ＣＯＧ数据库的整体功能注释

基于 ＣＯＧ数据库的功能注释结果显示（图
２），与代谢相关的功能基因中，氨基酸转运与代
谢（８．５３％）的基因相对丰度最高，能量生成和转
换的基因相对丰度次之（７％）。此外，还注释到

细胞壁／膜／包膜生物发生和翻译（６．３８％）、核糖
体结构与生物发生（５．８５％）、辅酶转运和代谢
（４．６２％）、碳水化合物转运和代谢（４．４９％）、脂
肪转运和代谢（４．４０％）、核苷酸转运和代谢
（２．１７％）、无机离子转运和代谢（３．８０％）、次级
产物的转运和代谢（３．０７％）等功能基因。
２．３　碳代谢

基于ＫＥＧＧ和 ＣＡＺｙ数据库进行功能注释，
在所得的宏基因组序列中注释到与碳水化合物

降解有关的各类酶，如糖苷水解酶（ｇｌｙｃｏｓｉｄｅ
ｈｙｄｒｏｌａｓｅｓ，ＧＨｓ）、碳水化合物酯酶（ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ
ｅｓｔｅｒａｓｅｓ，ＣＥｓ）和多糖裂解酶 （ｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｅ
ｌｙａｓｅｓ，ＰＬｓ），见图３。此外，本研究还注释到与碳
氢化合物降解（如芳香族化合物）有关的基因，例

如编码降解邻苯二甲酸盐（Ｐｈｔｈａｌａｔｅ）有关酶的
ｐｈｔ３、ｐｈｔ４、ｐｈｔ５、ｌｉｇＡ和ｌｉｇＢ（图４）等基因，这些基
因的相对丰度（以 ＲＰＫＭ表示，单位：ｒｅａｄｓ／１０６

ｋｂ）分别为１２６．７８、２７．７４、９８．６５、１３．３０和２２．４６。
值得注意的是，本研究在深渊表层沉积物的

微生物群落中发现了碳固定的代谢途径（图５，表
２）。在所得的宏基因组序列中注释到完整的卡
尔文循环（Ｃａｌｖｉｎｃｙｃｌｅ）所需酶的所有编码基因：
ｐｒｋ、ｒｂｃ、ｐｇｋ、ｇａｐＡ、ｇａｐ、ａｌｄｏ、ｆｂａ、ｆｂｐ、ｇｌｐＸＳＥＢＰ、
ｔｋｔ和ｒｐｉ（图５）。此外，本研究还注释到３羟基丙
酸／４羟 基 丁 酸 （３ｈｙｄｒｏｘｙｐｒｏｐｉｏｎａｔｅ／４
ｈｙｄｒｏｘｙｂｕｔｙｒａｔｅ，３ＨＰ／４ＨＢ）的固碳途径，其中的甲
基丙二酰辅酶 Ａ变位酶 （ｍｅｔｈｙｌｍａｌｏｎｙｌＣｏＡ
ｍｕｔａｓｅ，ｍｃｍＡ）、酰 基 转 移 酶 （ａｃｅｔｙｌＣｏＡ Ｃ
ａｃｅｔｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ，ａｔｏＢ）等酶的编码基因表现出较
高的相对丰度，ＲＰＫＭ值分别为６３８．２０和５３８．５７
ｒｅａｄｓ／１０６ｋｂ（表２）。
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图１　不同分类水平下沉积物中微生物的物种组成
Ｆｉｇ．１　Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｔｈｅｓｅｄｉｍｅｎｔｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｌｅｖｅｌｓ

２．４　卤代有机物的降解
研究发现，深渊沉积物中的微生物存在多个

编码脱卤酶的基因，包括卤代烷烃脱卤酶

（ｈａｌｏａｌｋａｎｅｄｅｈａｌｏｇｅｎａｓｅ）、卤代乙酸脱卤酶
（ｈａｌｏａｃｅｔａｔｅｄｅｈａｌｏｇｅｎａｓｅ）和２卤代酸脱卤酶（２
ｈａｌｏａｃｉｄｄｅｈａｌｏｇｅｎａｓｅ），编码这３种酶的基因相对
丰度分别为１７９．２９、２９．８８和１５４．３。（表３）。深
渊沉积物中的微生物还存在分别编码醛脱氢酶

（Ａｌｄｅｈｙｄｅｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ）和乙醇脱氢酶（Ａｌｃｏｈｏｌ
ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ）的 ＡＬＤＨ、ａｄｈＰ和 ｙｉａＹ基因，其相
对丰度分别为２９５．５２、１９９．８５和２２．０５ｒｅａｄｓ／１０６

ｋｂ，见表３。
２．５　氮代谢

本研究在深渊表层沉积物中注释到了同化

硝酸 盐 还 原 （ａｓｓｉｍｉｌａｔｏｒｙｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ，
ＡＮＲＡ）、异化硝酸盐还原（ｄｉｓｓｉｍｉｌａｔｏｒｙｎｉｔｒｏｇｅｎ
ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ，ＤＮＲＡ）、反硝化（ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ，ＤＮＦ）和

硝化等氮代谢过程中的关键基因（表４）。结果表
明，沉积物中的微生物存在编码 ＡＮＲＡ（基因：
ｎｉｒＡ、ｎａｒＢ和 ｎａｓＡ）和 ＤＮＲＡ（基因：ｎｉｒＢ、ｎｉｒＤ、
ｎａｒＧ、ｎａｒＨ、ｎａｐＡ、ｎｒｆＡ和 ｎｒｆＨ等）过程中所需酶
的全部基因（表４）。此外，还注释到编码催化反
硝化过程的关键酶———亚硝酸还原酶（ｎｉｔｒｉｔｅ
ｒｅｄｕｃｔａｓｅ）的ｎｉｒＫ、ｎｉｒＳ基因（表４）。值得注意的
是，羟胺脱氢酶（ｈｙｄｒｏｘｙｌａｍｉｎｅｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ）和
氨单加氧酶（ａｍｍｏｎｉａｍｏｎｏｏｘｙｇｅｎａｓｅ）是硝化过
程的关键酶，编码这两种酶的基因分别为 ｈａｏ和
ａｍｏ，其相对丰度（以ＲＰＫＭ表示，单位：ｒｅａｄｓ／１０６

ｋｂ）分别为４８．１０和１１２．９２（表４）。此外，在本
研究的注释结果中还发现了亚硝酸盐氧化过程

中 的 亚 硝 酸 盐 氧 化 还 原 酶 （ｎｉｔｒｉｔｅ
ｏｘｉｄｏｒｅｄｕｃｔａｓｅ），编码该酶的是 ｎｘｒ基因，其相对
丰度为３５．４７ｒｅａｄｓ／１０６ｋｂ。
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纵坐标为ＣＯＧ数据库中不同功能的分类编号，框中的内容为编号对应的具体功能名称。横坐标为对应功能基因占所有功能基因

的百分比。

ＯｒｄｉｎａｔｅｉｓｔｈｅｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｎｕｍｂｅｒｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｆｕｎｃｔｉｏｎｓｉｎｔｈｅＣＯＧｄａｔａｂａｓｅ，ａｎｄｔｈｅｃｏｎｔｅｎｔｓｉｎｔｈｅｂｏｘａｒｅｔｈｅｆｕｎｃｔｉｏｎｓｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ

ｔｏｔｈｅｌｅｔｔｅｒｓ．Ｔｈｅａｂｓｃｉｓｓａｉｓｔｈｅｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆｔｈｅｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｇｅｎｅｓｉｎａｌｌｔｈｅｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｇｅｎｅｓ．

图２　ＣＯＧ功能注释柱形图
Ｆｉｇ．２　ＢａｒｄｉａｇｒａｍｏｆＣＯＧｆｕｎｃｔｉｏｎａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

图３　碳水化合物代谢相关酶的基因丰度（ＲＰＫＭ）
Ｆｉｇ．３　Ｇｅｎｅａｂｕｎｄａｎｃｅｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｔｈｅｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ（ＲＰＫＭ）
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图中的反应箭头上方为降解邻苯二甲酸盐过程中所需酶的名称，下方为编码相应酶的功能基因和相对丰度（选用ＲＰＫＭ法），其单
位为ｒｅａｄｓ／１０６ｋｂ。
ＴｈｅｎａｍｅｓｏｆｒｅｌａｔｅｄｅｎｚｙｍｅｓｏｆＰｈｔｈａｌａｔｅｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎｗｉｔｈｔｈｅｉｒｇｅｎｅｓａｎｎｏｔａｔｅｄａｒｅｉｎｄｉｃａｔｅｄｏｖｅｒｔｈｅｒｅａｃｔｉｏｎａｒｒｏｗｉｎｔｈｅｄｉａｇｒａｍ．Ｔｈｅ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｇｅｎｅｓｅｎｃｏｄｉｎｇｔｈｅｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｅｎｚｙｍｅｓａｎｄｒｅｌａｔｉｖｅａｂｕｎｄａｎｃｅ（ｅｘｐｒｅｓｓｅｄａｓＲＰＫＭ）ａｒｅｂｅｌｏｗｔｈｅｒｅａｃｔｉｏｎａｒｒｏｗ，ｔｈｅｕｎｉｔｏｆ
ｗｈｉｃｈｉｓｒｅａｄｓ／１０６ｋｂ．

图４　降解邻苯二甲酸盐的代谢通路及关键功能基因的丰度（ＲＰＫＭ）
Ｆｉｇ．４　ＧｅｎｅａｂｕｎｄａｎｃｅｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｔｈｅＰｈｔｈａｌａｔｅｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ（ＲＰＫＭ）

在图中的反应箭头处显示了编码卡尔文循环过程中相关酶的基因名称及其基因丰度（选用ＲＰＫＭ法），其单位为ｒｅａｄｓ／１０６ｋｂ。
Ｔｈｅｎａｍｅａｎｄａｂｕｎｄａｎｃｅ（ＲＰＫＭ）ｏｆｔｈｅｇｅｎｅｓｅｎｃｏｄｉｎｇｔｈｅｅｎｚｙｍｅｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｔｈｅＣａｌｖｉｎｃｙｃｌｅａｒｅｓｈｏｗｎｉｎｔｈｅｒｅａｃｔｉｏｎａｒｒｏｗ，ｔｈｅｕｎｉｔ
ｏｆｗｈｉｃｈｉｓｒｅａｄｓ／１０６ｋｂ．

图５　卡尔文循环的代谢过程
Ｆｉｇ．５　ＭｅｔａｂｏｌｉｃｐｒｏｃｅｓｓｏｆＣａｌｖｉｎｃｙｃｌｅ
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表２　３ＨＰ／４ＨＢ循环中注释到的相关酶
Ｔａｂ．２　Ｒｅｌａｔｅｄｅｎｚｙｍｅｓａｎｎｏｔａｔｅｄｉｎ３ＨＰ／４ＨＢｃｙｃｌｅ

基因／酶的ＫＯ号
ＫＯｎｕｍｂｅｒｏｆＧｅｎｅ／Ｅｎｚｙｍｅ

注释

Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ
基因丰度（ＲＰＫＭ）

Ｇｅｎｅａｂｕｎｄａｎｃｅ／（ｒｅａｄｓ／１０６ｋｂ）
Ｋ１５０３６ 乙酰／丙酰辅酶Ａ羧化酶 ０．３３
Ｋ１５０１９ ３羟基丙酰辅酶Ａ脱水酶 ７３．５１
Ｋ１５０２０ 丙烯酰辅酶Ａ还原酶 ２．７９
Ｋ０５６０６ 甲基丙二酰辅酶Ａ／乙基丙二酰辅酶Ａ差向异构酶 １９６．１７
Ｋ０１８４８ 甲基丙二酰辅酶Ａ变位酶，Ｎ末端结构域 ３１８．１２
Ｋ０１８４９ 甲基丙二酰辅酶Ａ变位酶，Ｃ端结构域 １２３．９１
Ｋ１４５３４ ４羟基丁酰ＣｏＡ脱水酶／乙烯基乙酰ＣｏＡδ异构酶 １３４．３４
Ｋ１５０１６ 烯酰辅酶Ａ水合酶／３羟酰辅酶Ａ脱氢酶 ３６．１０
Ｋ００６２６ 乙酰辅酶ＡＣ乙酰转移酶 ５３８．５７

表３　氯烷烃和氯烯烃的降解
Ｔａｂ．３　Ｃｈｌｏｒｏａｌｋａｎｅａｎｄｃｈｌｏｒｏａｌｋｅｎｅｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ

氯烷烃和氯烯烃降解

Ｃｈｌｏｒｏａｌｋａｎｅａｎｄ
ｃｈｌｏｒｏａｌｋｅｎｅｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ

基因

Ｇｅｎｅ
注释

Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

基因丰度（ＲＰＫＭ）
Ｇｅｎｅａｂｕｎｄａｎｃｅ／
（ｒｅａｄｓ／１０６ｋｂ）

反式二氯丙烯的降解

ＴｒａｎｓＤｉｃｈｌｏｒｏｐｒｏｐｅｎｅｄｅｇ．
（Ｔｒａｎｓ１，３Ｄｉｃｈｌｏｒｏｐｒｏｐｅｎｅ→
Ｔｒａｎｓ３Ｃｈｌｏｒｏａｃｒｙｌｉｃａｃｉｄ）

ｄｈａＡ 卤代烷脱卤酶 １７９．２９
ａｄｈＰ 乙醇脱氢酶 １９９．８５
ｙｉａＹ 乙醇脱氢酶 ２２．０５

ｆｒｍＡ，ＡＤＨ５，
ａｄｈＣ Ｓ（羟甲基）谷胱甘肽脱氢酶／乙醇脱氢酶 １４３．５７

ＡＬＤＨ 醛脱氢酶 ２９５．５２

顺式二氯丙烯的降解

ＣｉｓＤｉｃｈｌｏｒｏｐｒｏｐｅｎｅｄｅｇ．
（Ｃｉｓ１，３Ｄｉｃｈｌｏｒｏｐｒｏｐｅｎｅ→
Ｃｉｓ３ｃｈｌｏｒｏａｃｒｙｌｉｃａｃｉｄ）

ｄｈａＡ 卤代烷脱卤酶 １７９．２９
ａｄｈＰ 乙醇脱氢酶 １９９．８５
ｙｉａＹ 乙醇脱氢酶 ２２．０５

ｆｒｍＡ，ＡＤＨ５，
ａｄｈＣ Ｓ（羟甲基）谷胱甘肽脱氢酶／乙醇脱氢酶 １４３．５７

ＡＬＤＨ 醛脱氢酶 ２９５．５２

１，２二氯乙烷的降解
１，２Ｄｉｃｈｌｏｒｏｅｔｈａｎｅｄｅｇ．
（１，２Ｄｉｃｈｌｏｒｏｅｔｈａｎｅ→
Ｇｌｙｃｏｌａｔｅ）

ｄｈａＡ 卤代烷脱卤酶 １７９．２９
ｅｘａＡ 酒精脱氢酶（细胞色素ｃ） １２６．９５
ＡＬＤＨ 醛脱氢酶 ２９５．５２
ｄｅｈＨ 卤代乙酸脱卤酶 ２９．８８
——— （Ｓ）２卤代酸脱卤酶 １５４．３０

２．６　硫代谢
在本研究的宏基因组数据中注释到了同化

硫酸盐还原（ａｓｓｉｍｉｌａｔｏｒｙｓｕｌｆａｔｅｒｅｄｕｃｔｉｏｎ）、异化
硫酸盐还原（ｄｉｓｓｉｍｉｌａｔｏｒｙｓｕｌｆａｔｅｒｅｄｕｃｔｉｏｎ）和硫代
硫酸盐氧化（ｔｈｉｏｓｕｌｆａｔｅｏｘｉｄａｔｉｏｎ）等与硫代谢有
关的关键基因（表５）。注释结果表明，沉积物中
的微生物存在编码硫酸腺苷酰转移酶（ｓｕｌｆａｔｅ
ａｄｅｎｙｌｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ）的 ｓａｔ／ｍｅｔ３基因，其基因相对
丰度（以 ＲＰＫＭ表示）为２３９．５４ｒｅａｄｓ／（１０６ｋｂ）

（表５），如表５所示，硫酸腺苷酰转移酶是异化硫
酸盐还原过程中的第一个酶，也能够催化同化硫

酸盐还原过程（表５）。此外，宏基因组中还注释
到编 码 核 苷 酰 硫 酸 还 原 酶 （ａｄｅｎｙｌｙｌｓｕｌｆａｔｅ
ｒｅｄｕｃｔａｓｅ）的 ａｐｒ基因，该基因的相对丰度为
１１４．３７（表５）。值得注意的是，沉积物中的微生
物还存在多个涉及硫代硫酸盐氧化的基因，如

ｓｏｘＡ、ｓｏｘＢ、ｓｏｘＣ、ｓｏｘＤ、ｓｏｘＸ、ｓｏｘＹ和ｓｏｘＺ（表５）。
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表４　与氮循环相关的功能基因的注释信息
Ｔａｂ．４　Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎｏｆｒｅｌａｔｅｄｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｇｅｎｅｓｉｎｎｉｔｒｏｇｅｎｃｙｃｌｅ

氮循环途径

Ｎｉｔｒｏｇｅｎ
ｃｙｃｌｅｐａｔｈｗａｙ

基因

Ｇｅｎｅ
注释

Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

基因丰度（ＲＰＫＭ）
Ｇｅｎｅａｂｕｎｄａｎｃｅ／
（ｒｅａｄｓ／１０６ｋｂ）

同化硝酸盐

还原作用

Ａｓｓｉｍｉｌａｔｏｒｙｎｉｔｒａｔｅ
ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ

ＮＯ３－→ＮＯ２－
ｎａｓＡ 同化硝酸盐还原酶催化亚基 ０．８２
ｎａｒＢ 铁氧还蛋白硝酸还原酶 ９．５４

ＮＯ２－→ＮＨ４＋ ｎｉｒＡ 铁氧还蛋白亚硝酸还原酶 １．３８

异化硝酸盐还原作用

Ｄｉｓｓｉｍｉｌａｔｏｒｙｎｉｔｒａｔｅ
ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ

ＮＯ３－→ＮＯ２－

ｎａｒＧ 硝酸还原酶１，α亚基 ２２．９７
ｎａｒＨ 硝酸还原酶１，β亚基 １２．５０
ｎａｒＩ 硝酸还原酶１，γ亚基 ８．１８
ｎａｒＶ 硝酸还原酶２，γ亚基 ８．１８
ｎａｐＡ 周质硝酸还原酶亚基 ＮａｐＡ ８．８５
ｎａｐＢ 周质硝酸还原酶电子转移亚基 ２．５０

ＮＯ２－→ＮＨ４＋

ｎｉｒＢ 亚硝酸还原酶大亚基 ５．６５
ｎｉｒＤ 亚硝酸还原酶小亚基 ６．８３
ｎｒｆＡ 细胞色素ｃ亚硝酸还原酶亚基ｃ５５２ １４．２６
ｎｒｆＨ 细胞色素ｃ亚硝酸还原酶小亚基 ８．８９

反硝化作用

Ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ＮＯ３－→ＮＯ２－

ｎａｒＧ 硝酸还原酶１，α亚基 ２２．９７
ｎａｒＨ 硝酸还原酶１，β亚基 １２．５０
ｎａｒＩ 硝酸还原酶１，γ亚基 ８．１８
ｎａｒＶ 硝酸还原酶２，γ亚基 ８．１８
ｎａｐＡ 周质硝酸还原酶亚基 ＮａｐＡ ８．８５
ｎａｐＢ 周质硝酸还原酶电子转移亚基 ２．５０

ＮＯ２－→ＮＯ
ｎｉｒＫ 亚硝酸还原酶（ＮＯｆｏｒｍｉｎｇ） １７９．２６
ｎｉｒＳ 亚硝酸还原酶（ＮＯｆｏｒｍｉｎｇ） １．２２

ＮＯ→Ｎ２Ｏ
ｎｏｒＢ 一氧化氮还原酶亚基Ｂ １２．４５
ｎｏｒＣ 一氧化氮还原酶亚基Ｃ １３．８７

硝化作用

Ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ＮＨ４＋→ＮＨ２ＯＨ
ａｍｏＡ 氨单加氧酶亚基Ａ ３１．６４
ａｍｏＢ 氨单加氧酶亚基Ｂ ３７．２６
ａｍｏＣ 氨单加氧酶亚基Ｃ ４４．０２

ＮＨ２ＯＨ→ＮＯ２－ ｈａｏ Ｈｙｄｒｏｘｙｌａｍｉｎｅｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ羟胺脱氢酶 ４８．１０

ＮＯ２－→ＮＯ３－
ｎｘｒＡ 亚硝酸盐氧化还原酶，α亚基 ２２．９７
ｎｘｒＢ 亚硝酸盐氧化还原酶，β亚基 １２．５０

３　讨论

３．１　微生物的异养代谢
本研究基于ＫＡＩＪＵ物种数据库，发现沉积物

中的微生物群落存在高比例的变形菌门、拟杆菌

门、放线菌门、浮霉菌门和厚壁菌门等异养微生

物，其中变形菌门中的 γ、α、β和 δ变形菌纲是
海沟表层沉积物中微生物群落的优势物种（图

１）。同时，通过对宏基因组的功能注释和分析发
现，在本研究的深渊微生物群落中存在大量的编

码与碳代谢有关酶的基因，如糖苷水解酶、碳水

化合物酯酶和多糖裂解酶等（图２，图３）。这一
结果与以往的研究一致，即深渊沉积物中的微生

物总群落和潜在活性群落都以异养微生物和异

养代谢过程为主［１８２２］。这种微生物群落组成结

构和功能代谢结构支持了在深渊海沟沉积物中

所观察到的高水平的微生物氧消耗率和活跃的

微生物碳周转过程［６７］：一方面，海沟的“Ｖ”形构
造使得上部有机颗粒物沿海沟侧坡向下输送［６］，

在重力的驱动下向海沟最深处移动［４０４２］，因此，

与海沟侧坡以及普通深海平原相比，海沟底部具

有更多的有机碳沉积，为深渊微生物的生存提供

了大量的有机底物［４０４２］；而另一方面，深渊沉积

物中的微生物在碳代谢相关酶的调控下，分解代

谢这些有机碳。这些微生物的异养代谢过程对

深渊沉积物中高效的碳周转率有重要作用，使得

深渊沉积物中微生物的代谢对海洋生物地球化

学循环过程具有重要影响。

２４２１



５期 魏　星，等：马里亚纳海沟表层沉积物中微生物的群落组成和功能特征

表５　与硫循环相关的功能基因的注释信息
Ｔａｂ．５　Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎｏｆｒｅｌａｔｅｄｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｇｅｎｅｓｉｎｓｕｌｆｕｒｃｙｃｌｅ

硫循环途径

Ｓｕｌｆｕｒｃｙｃｌｅ
ｐａｔｈｗａｙ

基因

Ｇｅｎｅ
注释

Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

基因丰度（ＲＰＫＭ）
Ｇｅｎｅａｂｕｎｄａｎｃｅ／
（ｒｅａｄｓ／１０６ｋｂ）

同化硫酸盐还原作用

Ａｓｓｉｍｉｌａｔｏｒｙｓｕｌｆａｔｅ
ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ

ＳＯ４２－→ＳＯ４２－

ｓａｔ，ｍｅｔ３ 硫酸腺苷酰转移酶 ２３９．５４
ｃｙｓＮＣ 双功能酶ＣｙｓＮ／ＣｙｓＣ ４７．００
ｃｙｓＮ 硫酸腺苷酰转移酶亚基１ ５．３５
ｃｙｓＤ 硫酸腺苷酰转移酶亚基２ ３７．８３

ＳＯ４２－→ＳＯ４２－
ｃｙｓＮＣ 双功能酶ＣｙｓＮ／ＣｙｓＣ ４７．００
ｃｙｓＣ 腺苷酸激酶 １１８．１６

ＳＯ４２－→ＳＯ３２－ ｃｙｓＨ 磷酸腺苷磷酸硫酸盐还原酶 １３１．７９

ＳＯ３２－→Ｓ２－
ｃｙｓＪ 亚硫酸盐还原酶（ＮＡＤＰＨ）黄素蛋白α １２．７７
ｃｙｓＩ 亚硫酸盐还原酶（ＮＡＤＰＨ）血红蛋白β ４５．５１
ｓｉｒ 亚硫酸盐还原酶（铁氧还蛋白） １３１．６０

异化硫酸盐还原作用

Ｄｉｓｓｉｍｉｌａｔｏｒｙｓｕｌｆａｔｅ
ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ

ＳＯ４２－→ＳＯ４２－ ｓａｔ，ｍｅｔ３ 硫酸腺苷酰转移酶 ２３９．５４

ＳＯ４２－→ＳＯ４２－
ａｐｒＡ 核苷酰硫酸还原酶，亚基Ａ ６９．７０
ａｐｒＢ 核苷酰硫酸还原酶，亚基Ｂ ４４．６７

ＳＯ３２－→Ｓ２－
ｄｓｒＡ 异化亚硫酸还原酶α亚基 ７．０６
ｄｓｒＢ 异化亚硫酸还原酶β亚基 ３．１６

硫代硫酸盐氧化

Ｔｈｉｏｓｕｌｆａｔｅｏｘｉｄａｔｉｏｎ
ＳＯ４２－→ＳＯ４２－

ｓｏｘＡ Ｌ半胱氨酸 Ｓ硫代磺基转移酶 １３．２３
ｓｏｘＸ Ｌ半胱氨酸 Ｓ硫代磺基转移酶 １１．５４
ｓｏｘＢ Ｓ磺基Ｌ半胱氨酸磺基水解酶 １８．０５
ｓｏｘＣ 硫烷脱氢酶亚基ＳｏｘＣ ７７．０３
ｓｏｘＹ 硫氧化蛋白ＳｏｘＹ ２４．５３
ｓｏｘＺ 硫氧化蛋白ＳｏｘＺ １４．６５
ｓｏｘＤ Ｓ二硫烷基Ｌ半胱氨酸氧化还原酶ＳｏｘＤ ６３．２８

　　值得一提的是，海沟中有机质具有显著的异
质性和波动性［４０４３］。通常状况下，活性有机物在

沉降过程中会被上层海水中的微生物快速利用，

而芳香族化合物［４４］和卤代有机物［４５］等结构复杂

的化合物则通常会到达深海并在深海有机物库

中富集。已有研究表明深海沉积物中存在编码

降解芳香族化合物的厌氧氧化酶［４６］，且在雅浦海

沟的沉积物中也发现了降解邻苯二甲酸盐等芳

香族的基因［２６］。本研究也表明马里亚纳海沟沉

积物中的微生物存在编码降解邻苯二甲酸盐的

代谢通路中所需酶的所有基因（ｐｈｔ３、ｐｈｔ４、ｐｈｔ５、
ｌｉｇＡ和 ｌｉｇＢ），见图４，这些基因可以将邻苯二甲
酸盐降解为 ４羧基２羟基粘康酸半醛 （４
ｃａｒｂｏｘｙ２ｈｙｄｒｏｘｙｍｕｃｏｎａｔｅｓｅｍｉａｌｄｅｈｙｄｅ，ＨＣＭＳ）［４４］。
由于邻苯二甲酸盐是许多芳香族化合物降解过

程中的常见中间体［４７］，因此，深渊微生物可能还

可以降解结构更复杂的芳香族化合物。此外，虽

然已有研究表明，深海沉积物中的微生物存在编

码卤代烷烃脱卤酶和卤代乙酸脱卤酶的基因［４８］，

但目前还尚未对深渊海沟沉积物中微生物的卤

代有机物的降解潜力进行深入研究。本研究的

结果显示深渊表层沉积物中的微生物宏基因组

中存在高丰度的编码水解脱卤酶（如卤代烷烃脱

卤酶、卤代乙酸脱卤酶和２卤代酸脱卤酶）的基
因，这３种酶能够利用羟基取代卤代有机物中的
卤素分子［４５］，并介导多种卤代有机物（如１，２二
氯乙烷、反式二氯丙烯和顺式二氯丙烯）的降解
过程（表３）。芳香族化合物和卤代有机物都是难
降解的有机物［４５］。当环境中的有机物贫乏时，深

渊沉积物中的微生物可能通过这些重要活性酶

降解周围环境中可用的难降解有机质，这对微生

物的生存至关重要。

３．２　微生物的自养代谢
生物硝化过程是地球氮循环的核心组成部

分，而氨氧化过程（ＮＨ３→ＮＯ２
－）是硝化过程的关

键步骤［４９］。氨氧化过程主要由氨氧化微生物

（ＡＯＭ）介导［４９］，氨氧化微生物分为氨氧化细菌

（ＡＯＢ）和氨氧化古菌（ＡＯＡ），奇古菌门中的亚硝
化侏儒菌属（Ｎｉｔｒｏｓｏｐｕｍｉｌｕｓ）是氨氧化古菌的典型
微生物［５０］。在本文所研究的深渊表层沉积物微

生物群落中，亚硝化侏儒菌属（Ｎｉｔｒｏｓｏｐｕｍｉｌｕｓ）是
相对丰度最高的微生物属（图１）。进一步研究还
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发现深渊沉积物宏基因组中含有 β变形菌门中
的亚硝化球菌属（Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｃｃｕｓ）、亚硝化单胞菌属
（Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓ）和亚硝化螺菌属（Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ）［５１］

这３个已知的氨氧化细菌属，其相对丰度分别为
０．２１％、０．１７％和０．０８％。与这些潜在的氨氧化
微生物物种信息相对应，在本研究所得的宏基因

组数据中，目前所有已知的好氧氨氧化细菌和古

菌 的 关 键 酶———氨 单 加 氧 酶 （Ａｍｍｏｎｉａ
ｍｏｎｏｏｘｙｇｅｎａｓｅ，ＡＭＯ）具有极高的相对丰度
（ＲＰＫＭ值为１１２．９２ｒｅａｄｓ／１０６ｋｂ），见表４。这些
结果表明氨氧化过程可能是深渊表层沉积物中

的重要代谢过程。

氨氧化过程会释放电子并生成能量，这些能

量可以用于固定 ＣＯ２、形成有机化合物和维持细
胞生长等。不过，ＡＯＡ和 ＡＯＢ在固碳方面存在
重要差异，ＡＯＡ通过 ３羟基丙酸／４羟基丁酸
（３ＨＰ／４ＨＢ）途径固碳［５２５３］，而 ＡＯＢ则通过卡尔
文循环（ｃａｌｖｉｎｃｙｃｌｅ）进行固碳［５４］。在马里亚纳

海沟表层沉积物的宏基因组序列中，我们成功注

释到３ＨＰ／４ＨＢ固碳途径所需的甲基丙二酰辅酶
Ａ变位酶（ｍｅｔｈｙｌｍａｌｏｎｙｌＣｏＡｍｕｔａｓｅ，ｍｃｍＡ）和酰
基转移酶（ａｃｅｔｙｌＣｏＡＣａｃｅｔｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ，ａｔｏＢ）等
酶的编码基因（表２），且这些基因在整个宏基因
组中相对丰度较高，说明 ３ＨＰ／４ＨＢ途径的固碳
过程在沉积物微生物中具有重要作用。同时，这

一结果也与奇古菌门在深渊表层沉积物微生物

群落组成中的高丰度结果相互对应。同时，深入

分析还发现在深渊表层沉积物的宏基因组中存

在着完整的卡尔文循环所需的所有基因（图５），
这一代谢通路的发现也与群落组成分析中所揭

示的亚硝化球菌属（Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｃｃｕｓ）、亚硝化单胞菌
属（Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓ）和亚硝化螺菌属（Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ）
等潜在的ＡＯＢ类群相对应。另外，在宏基因组数
据中还发现碳酸酐酶（ｃａｒｂｏｎｉｃａｎｈｙｄｒａｓｅ）的编码
基因，其基因相对丰度（ＲＰＫＭ）为 ８８．１０ｒｅａｄｓ／
１０６ｋｂ，碳酸酐酶可以将海水或沉积物孔隙水中
的ＨＣＯ３

－转化成 ＣＯ２
［５５］，为卡尔文循环提供底

物。这些高丰度的自养固碳相关功能基因及潜

在微生物种群的发现表明自养固碳可能是深渊

表层沉积物中较为活跃的微生物过程，可以为深

渊沉积物有机碳库提供活性较高的有机碳化合

物。

３．３　高比例的新物种和其他代谢潜力
在所得的宏基因组序列中存在大量的并未

注释到物种的高质量序列（６８．５６％），可能是因
为当前的物种数据库缺乏其参考序列［３４］，这意味

着本研究中的微生物与当前物种数据库中已有

生物的亲缘关系可能非常远，在深渊沉积物的微

生物群落中或存在高比例的未知物种。这一可

能性与此前对深渊物种多样性的研究报道［２２］相

符，共同支持了“地形隔离和极端的环境条件会

导致深渊区新物种的产生”的假设［４２，５６］。这些

序列是否属于新物种依然有待进一步研究。此

外，我们还发现大量的编码序列未在现有功能数

据库中获得注释，这说明本研究中的微生物可能

还存在其他潜在功能，也可能是因为宏基因组中

不同物种有不同的密码子偏好性和物种特异的

基因，因此需要适应性更广的预测算法对其进行

预测［５７］。此外，功能注释的结果仅代表该编码序

列或许存在某些功能潜力，但是否真正行使这些

功能还需要通过培养实验结合稳定同位素标记

等多学科交叉手段进一步验证。

综上，在马里亚纳海沟表层沉积物的微生物

群落中，数量众多的异养细菌（如γ变形纲）是主
导类群。此外，在所得的宏基因组序列中存在大

量与各种碳水化合物、碳氢化合物和芳烃降解有

关的基因，表明深渊微生物具有利用多种有机碳

源的代谢潜力。本研究还表明马里亚纳海沟表

层沉积物中的氨氧化古菌（奇古菌门）等潜在的

化能自养微生物表现出较高的相对丰度，同时氨

氧化、３ＨＰ／４ＨＢ、卡尔文循环等自养代谢途径在
宏基因组中相对含量较高，说明自养固碳过程可

能在深渊表层沉积物的碳周转中占据重要地位。

研究结果证实了深渊微生物代谢的多样性，探究

了海沟表层沉积物中的微生物组成及其代谢特

征对深海的元素循环（如碳、氮和硫循环）的潜在

影响，对探索深渊微生物生命过程及驱动深渊生

物地球化学循环的内部机制具有重要意义。
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［Ｊ］．ＤｅｅｐＳｅａＲｅｓｅａｒｃｈＰａｒｔＩ：ＯｃｅａｎｏｇｒａｐｈｉｃＲｅｓｅａｒｃｈ
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［２３］　ＥＬＯＥＥＡ，ＦＡＤＲＯＳＨＤＷ，ＮＯＶＯＴＮＹＭ，ｅｔａｌ．Ｇｏｉｎｇ
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［２４］　ＬＩＵＪＷ，ＺＨＥＮＧＹＦ，ＬＩＮＨＹ，ｅｔａｌ．Ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎｏｆ
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［Ｊ］．ＦｒｏｎｔｉｅｒｓｉｎＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１８，９：２４０２．
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ｇｅｎｏｍｅａｎｄｍｅｔａｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｏｌｅｃｕｌａｒ
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ＰａｒｔＩＩ：ＴｏｐｉｃａｌＳｔｕｄｉｅｓｉｎＯｃｅａｎｏｇｒａｐｈｙ，２０１８，１５５：１１

１８．

［４３］　ＩＫＥＨＡＲＡＫ，ＵＳＡＭＩＫ，ＫＡＮＡＭＡＴＳＵＴ．Ｒｅｐｅａｔｅｄｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ

ｏｆｓｕｒｆａｃｅｓｅｄｉｍｅｎｔｒｅｍｏｂｉｌｉｚａｔｉｏｎａｌｏｎｇｔｈｅｌａｎｄｗａｒｄｓｌｏｐｅｏｆ

ｔｈｅＪａｐａｎＴｒｅｎｃｈｂｙｇｒｅａｔｅａｒｔｈｑｕａｋｅｓ［Ｊ］．Ｅａｒｔｈ，Ｐｌａｎｅｔｓ

ａｎｄＳｐａｃｅ，２０２０，７２：１１４．

［４４］　ＦＡＴＡＹＥＲＳ，ＣＯＰＰＯＬＡＡＩ，ＳＣＨＵＬＺＦ，ｅｔａｌ．Ｄｉｒｅｃｔ

ｖｉｓｕａｌｉｚａｔｉｏｎｏｆｉｎｄｉｖｉｄｕａｌａｒｏｍａｔｉｃｃｏｍｐｏｕｎｄｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓｉｎ

ｌｏｗｍｏｌｅｃｕｌａｒｗｅｉｇｈｔｍａｒｉｎｅｄｉｓｓｏｌｖｅｄｏｒｇａｎｉｃｃａｒｂｏｎ［Ｊ］．

ＧｅｏｐｈｙｓｉｃａｌＲｅｓｅａｒｃｈＬｅｔｔｅｒｓ，２０１８，４５（１１）：５５９０５５９８．

［４５］　ＡＮＧＴＦ，ＭＡＩＡＮＧＷＡＪ，ＳＡＬＬＥＨＡＢ，ｅｔａｌ．Ｄｅｈａｌｏｇｅｎａｓｅｓ：

ｆｒｏｍ ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｔｏ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｄｅｈａｌｏｇｅｎａｔｉｏｎａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃｕｌｅｓ，２０１８，２３（５）：

１１００．

［４６］　ＤＯＮＧＸＹ，ＧＲＥＥＮＩＮＧＣ，ＲＡＴＴＲＡＹＪＥ，ｅｔａｌ．Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ

ｐｏｔｅｎｔｉａｌｏｆｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄｂａｃｔｅｒｉａａｎｄａｒｃｈａｅａａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈ

ｐｅｔｒｏｌｅｕｍ ｓｅｅｐａｇｅｉｎ ｄｅｅｐｓｅａｓｅｄｉｍｅｎｔｓ［Ｊ］． Ｎａｔｕｒｅ

Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ，２０１９，１０：１８１６．

［４７］　刘秡岩，冯关涛，刘金巍，等．邻苯二甲酸酯的光降解研

究［Ｊ］．环境科学学报，２００９，２９（５）：１０４９１０５５．

ＬＩＵＰＹ，ＦＥＮＧＧＴ，ＬＩＵＪＷ，ｅｔａｌ．Ｐｈｏｔｏｃｈｅｍｉｃａｌ

ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎｏｆｐｈｔｈａｌａｔｅｓ：ｅｆｆｅｃｔｓｏｆＵＶａｎｄｈｙｄｒｏｇｅｎｐｅｒｏｘｉｄｅ

［Ｊ］．ＡｃｔａＳｃｉｅｎｔｉａｅＣｉｒｃｕｍｓｔａｎｔｉａｅ，２００９，２９（５）：１０４９

１０５５．

［４８］　ＶＵＩＬＬＥＭＩＮＡ，ＫＥＲＲＩＧＡＮＺ，Ｄ＇ＨｏｎｄｔＳ，ｅｔａｌ．Ｅｘｐｌｏｒｉｎｇ

ｔｈｅａｂｕｎｄａｎｃｅ，ｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｏｔｅｎｔｉａｌａｎｄｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆ

ｓｕｂｓｅａｆｌｏｏｒＣｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉｉｎｍｉｌｌｉｏｎｙｅａｒｏｌｄｏｘｉｃａｎｄａｎｏｘｉｃ

ａｂｙｓｓａｌｃｌａｙ［Ｊ］．ＦＥＭＳＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙＥｃｏｌｏｇｙ，２０２０，９６

（１２）：ｆｉａａ２２３．

［４９］　徐建宇，毛艳萍．从典型硝化细菌到全程氨氧化微生物：

发现及研究进展［Ｊ］．微生物学通报，２０１９，４６（４）：８７９

８９０．

ＸＵＪＹ，ＭＡＯＹＰ．Ｆｒｏｍｃａｎｏｎｉｃａｌｎｉｔｒｉｔｅｏｘｉｄｉｚｉｎｇｂａｃｔｅｒｉａ

ｔｏｃｏｍｐｌｅｔｅａｍｍｏｎｉａｏｘｉｄｉｚｅｒ：ｄｉｓｃｏｖｅｒｙａｎｄａｄｖａｎｃｅｓ［Ｊ］．

ＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙＣｈｉｎａ，２０１９，４６（４）：８７９８９０．

［５０］　洪义国，何翔，吴佳鹏，等．海洋氨氧化古菌及其驱动的

碳氮生物地球化学循环过程研究进展［Ｊ］．中国科学院大

学学报，２０２０，３７（４）：４３３４４１．

ＨＯＮＧＹ Ｇ，ＨＥＸ，ＷＵ ＪＰ，ｅｔａｌ．Ｃａｒｂｏｎｎｉｔｒｏｇｅｎ

ｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｃａｌｃｙｃｌｅｐｒｏｃｅｓｓｅｓｄｒｉｖｅｎｂｙａｍｍｏｎｉａｏｘｉｄｉｚｉｎｇ

ａｒｃｈａｅａｉｎｍａｒｉｎｅｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆ

ＣｈｉｎｅｓｅＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓ，２０２０，３７（４）：４３３４４１．

［５１］　ＧＡＯＪＦ，ＦＡＮＸＹ，ＰＡＮＫＬ，ｅｔａｌ．Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ａｂｕｎｄａｎｃｅ

ａｎｄａｃｔｉｖｉｔｙｏｆａｍｍｏｎｉａｏｘｉｄｉｚｉｎｇｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓｉｎｆｉｎｅ

ｐａｒｔｉｃｕｌａｔｅｍａｔｔｅｒ［Ｊ］．ＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃＲｅｐｏｒｔｓ，２０１６，６：３８７８５．

［５２］　ＷＡＬＫＥＲＣＢ，ＤＥＬＡＴＯＲＲＥＪＲ，ＫＬＯＴＺＭＧ，ｅｔａｌ．

Ｎｉｔｒｏｓｏｐｕｍｉｌｕｓｍａｒｉｔｉｍｕｓｇｅｎｏｍｅｒｅｖｅａｌｓｕｎｉｑｕｅｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ

ｆｏｒｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄａｕｔｏｔｒｏｐｈｙｉｎｇｌｏｂａｌｌｙｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄｍａｒｉｎｅ

ｃｒｅｎａｒｃｈａｅａ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆ

ＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉｃａ，２０１０，１０７（１９）：

８８１８８８２３．

［５３］　ＴＯＵＲＮＡＭ，ＳＴＩＥＧＬＭＥＩＥＲＭ，ＳＰＡＮＧＡ，ｅｔａｌ．Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ

ｖｉｅｎｎｅｎｓｉｓ，ａｎａｍｍｏｎｉａｏｘｉｄｉｚｉｎｇａｒｃｈａｅｏｎｆｒｏｍ ｓｏｉｌ［Ｊ］．

ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅ

ＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉｃａ，２０１１，１０８（２０）：８４２０８４２５．

［５４］　于少兰，乔延路，韩彦琼，等．好氧氨氧化微生物系统发

育及生理生态学差异［Ｊ］．微生物学通报，２０１５，４２

（１２）：２４５７２４６５．

６４２１



５期 魏　星，等：马里亚纳海沟表层沉积物中微生物的群落组成和功能特征

ＹＵＳＬ，ＱＩＡＯＹＬ，ＨＡＮＹＱ，ｅｔａｌ．Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｂｅｔｗｅｅｎ

ａｍｍｏｎｉａｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ａｎｄ

ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌｅｃｏｌｏｇｙ［Ｊ］．ＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙＣｈｉｎａ，２０１５，４２

（１２）：２４５７２４６５．

［５５］　ＶＥＲＨＡＭＭＥＤＴ，ＰＲＯＳＳＥＲＪＩ，ＮＩＣＯＬＧＷ．Ａｍｍｏｎｉａ

ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｄｅｔｅｒｍｉｎｅｓｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｇｒｏｗｔｈｏｆａｍｍｏｎｉａ

ｏｘｉｄｉｓｉｎｇａｒｃｈａｅａａｎｄｂａｃｔｅｒｉａｉｎｓｏｉｌｍｉｃｒｏｃｏｓｍｓ［Ｊ］．Ｔｈｅ

ＩＳＭＥＪｏｕｒｎａｌ，２０１１，５（６）：１０６７１０７１．

［５６］　ＪＡＭＩＥＳＯＮＡＪ，ＦＵＪＩＩＴ，ＭＡＹＯＲＤＪ，ｅｔａｌ．Ｈａｄａｌｔｒｅｎｃｈｅｓ：

ｔｈｅｅｃｏｌｏｇｙｏｆｔｈｅｄｅｅｐｅｓｔｐｌａｃｅｓｏｎＥａｒｔｈ［Ｊ］．Ｔｒｅｎｄｓｉｎ

Ｅｃｏｌｏｇｙ＆Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，２０１０，２５（３）：１９０１９７．

［５７］　王慧丽，郭安源．环境微生物宏基因组学数据库利用

［Ｊ］．生物技术通报，２０１５，３１（１１）：７８８８．

ＷＡＮＧＨＬ，ＧＵＯＡＹ．Ａｎｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎｔｏｍｅｔａｇｅｎｏｍｅ

ｄａｔａｂａｓｅｓｏｆｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ［Ｊ］．Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ

Ｂｕｌｌｅｔｉｎ，２０１５，３１（１１）：７８８８．

Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎａｎｄｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｏｔｅｎｔｉａｌｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｉｎｔｈｅｓｕｒｆａｃｅ
ｓｅｄｉｍｅｎｔｓｏｆｔｈｅＭａｒｉａｎａＴｒｅｎｃｈ

ＷＥＩＸｉｎｇ１，２，ＷＡＮＧＬｉ１，２，ＷＡＮＧＺｉｘｕａｎ３，ＰＥＮＧＱｉｎｇｑｉｎｇ１，２，ＬＩＹｏｎｇｑｉ１，２，ＸＵＹｕａｎｑｉ１，２，ＦＡＮＧ
Ｊｉａｓｏｎｇ１，２，４，５，ＬＩＵＲｕｌｏｎｇ１，２

（１．ＣｏｌｌｅｇｅｏｆＭａｒｉｎｅＳｃｉｅｎｃｅｓ，ＳｈａｎｇｈａｉＯｃｅａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｓｈａｎｇｈａｉ　２０１３０６，Ｃｈｉｎａ；２．ＳｈａｎｇｈａｉＥｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇＲｅｓｅａｒｃｈ
ＣｅｎｔｅｒｏｆＨａｄａｌＳｃｉｅｎｃｅａｎｄＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，Ｓｈａｎｇｈａｉ　２０１３０６，Ｃｈｉｎａ；３．ＴｉｄａｌＦｌａｔＲｅｓｅａｒｃｈＣｅｎｔｅｒｏｆＪｉａｎｇｓｕＰｒｏｖｉｎｃｅ，
Ｎａｎｊｉｎｇ　２１００３６，Ｊｉａｎｇｓｕ，Ｃｈｉｎａ；４．ＬａｂｏｒａｔｏｒｙｆｏｒＭａｒｉｎｅＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，ＱｉｎｇｄａｏＮａｔｉｏｎａｌＬａｂｏｒａｔｏｒｙｆｏｒ
ＭａｒｉｎｅＳｃｉｅｎｃｅａｎｄＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，Ｑｉｎｇｄａｏ　２６６２３７，Ｓｈａｎｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ；５．ＤｅｐａｒｔｍｅｎｔｏｆＮａｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，ＨａｗａｉｉＰａｃｉｆｉｃ
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｈｏｎｏｌｕｌｕ　ＨＩ９６８１３，Ｕ．Ｓ．Ａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：ＴｈｅｈａｄａｌｚｏｎｅｒｅｍａｉｎｓｏｎｅｏｆｔｈｅｌｅａｓｔｅｘｐｌｏｒｅｄｍａｒｉｎｅｂｉｏｓｐｈｅｒｅｓｏｎＥａｒｔｈ．Ａｃｃｕｍｕｌａｔｅｄ
ｅｖｉｄｅｎｃｅｓｕｇｇｅｓｔｓｔｈｅｅｘｉｓｔｅｎｃｅｏｆａｂｕｎｄａｎｔｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓａｎｄａｃｔｉｖｅｍｉｃｒｏｂｉａｌｃａｒｂｏｎｔｕｒｎｏｖｅｒｉｎｔｈｅ
ｓｅｄｉｍｅｎｔｏｆｈａｄａｌｔｒｅｎｃｈｅｓ，ｍａｋｉｎｇｔｈｅｈａｄａｌｂｉｏｓｐｈｅｒｅａ“ｈｏｔｓｐｏｔ”ｏｆｏｒｇａｎｉｃｃａｒｂｏｎｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎｉｎｔｈｅｄｅｅｐ
ｏｃｅａｎ．Ｈｏｗｅｖｅｒ，ｌｉｔｔｌｅｉｓｋｎｏｗｎａｂｏｕｔｔｈｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎａｎｄｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｏｔｅｎｔｉａｌｓｏｆｈａｄａｌｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ．Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，ｗｅｕｔｉｌｉｚｅｄｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇａｎｄｉｎｄｅｐｔｈｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓｔｏｓｔｕｄｙ
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