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中国东海及南海近海４采样点
海水可培养细菌的多样性研究
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摘　要：采用不同的培养方法从中国东海和南海近海海水样品中分离得到１０５株细菌，探讨了不同海区可培养细

菌的物种多样性和群落组成特点．１６ＳｒＤＮＡ序列分析结果表明，东海分离菌株分属于２个细菌门的１４个种，南海

分离菌株分属于３个细菌门的１９个种．其中，东海分离菌株中α－变形菌占３３．３％，γ－变形菌占５７．２％，厚壁菌门

细菌占９．５％．南海分离菌株中α－变形菌占４１．９％，γ－变形菌占３５．５％，拟杆菌门细菌占１７．７％，厚壁菌门细菌占

４．８％．东海和南海样品的分离菌株在种属水平上的多样性差异明显，后者的多样性指数高于前者．
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Ｋｅｙ　Ｗｏｒｄｓ：ｂａｃｔｅｒｉａ；ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ；ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

　　我国东海和南海面积广阔，水文环境各异，微生
物类群多样性高，不同海域微生物群落结构差异显
著．近年来我国科研人员对东海和南海微生物的调
查包括宋志刚等［１］对分离自东海的５８株单菌１６Ｓ

ｒＲＮＡ基因扩增产物进行限制性片段长度多态性分

析（ＡＲＤＲＡ）、霍颖异等［２］对浙江苍南大渔湾沉积
物微生物多样性分析、黄备等［３］用ＡＰＩ细菌鉴定系

统对浙江沿海微生物的调查、ＦＥＮＧ等［４］用非培养
方法对长江口和东南沿海微生物进行调查、王鹏
等［５］对南海北部陆坡深水区沉积物细菌多样性分析



及李涛等［６］对南海西沙海槽表层沉积物微生物多样

性调查等，这些研究初步表明我国东海和南海具有
丰富的微生物资源，但对我国东海和南海可培养微
生物多样性的比较分析尚缺少相关研究报道．
本研究从中国东海和南海近海采集样品，通过

分离培养的方法调查可培养细菌多样性，分析了不
同海域样品细菌的组成结构特点，为我国海洋微生
物资源的深入研究提供基础数据．

１　材料和方法

１．１　材　料

１．１．１　样　品
样品Ｚａ１和Ｚａ３取自中国东海表层海水（取样深

度为０～０．５ｍ），地理坐标分别为（１２２°２８′３１″Ｅ，２９°
３３′１０″Ｎ）和（１２２°３６′４４″Ｅ，２９°３０′５５″Ｎ），采样时间为

２０１０年４月；样品ＮＨ３和ＮＨ９取自中国南海表层
海水，地理坐标分别为 （１１５°５４′４３″Ｅ，１８°２６′３８″Ｎ）和
（１１６°５９′９″Ｅ，１９°３５′５７″Ｎ），采样时间为２００９年６月．
采样点位置如图１所示．样品采集后放入４℃冰箱保
存，运抵实验室后及时进行菌株分离．

图１　中国东海和南海采样点分布

Ｆｉｇ．１　Ｓａｍｐｌｉｎｇ　ｓｉｔｅｓ　ｏｆ　ｔｈｅ　Ｅａｓｔ　Ｃｈｉｎａ　Ｓｅａ　ａｎｄ

ｔｈｅ　Ｓｏｕｔｈ　Ｃｈｉｎａ　Ｓｅａ

１．１．２　培养基
培养基组成（Ｌ－１）：Ｆｅｒｒｉｃ　ｃｉｔｒａｔｅ　０．０４４ｍｇ，ＮａＣｌ

２５．４０ｇ，ＭｇＣｌ２·６Ｈ２Ｏ　５．８０ｇ，ＭｇＳＯ４·７Ｈ２Ｏ　６．６４
ｇ，ＣａＣｌ２１．１１ｇ，ＫＣｌ　０．５５ｇ，ＮａＨＣＯ３０．１６ｇ，ＫＢｒ
０．０８ｇ，Ｂａｃｔｏ　ｐｅｐｔｏｎｅ　０．２５ｇ，Ｂａｃｔｏ　ｃａｓｅｉｎ　ｈｙｄｒｏｌｙｓａｔｅ
０．２５ｇ，ＳｒＣｌ２·６Ｈ２Ｏ　５７．００ｍｇ，Ｈ３ＢＯ３ ２２．００ｍｇ，

Ｎａ２ＳｉＯ３·９Ｈ２Ｏ　３０．００ｍｇ，ＮａＦ　２．４０ｍｇ，ＮＨ４ＮＯ３
１．２０ｍｇ，Ｎａ２ＨＰＯ４·１２Ｈ２Ｏ　８．０７ｍｇ，ｂｉｏｔｉｎ　２．００
ｍｇ，ｆｏｌｉｃ　ａｃｉｄ　２．００ ｍｇ，ｐｙｒｉｄｏｘｉｎｅ　ｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅ
１０．００ｍｇ，ｔｈｉａｍｉｎｅ　ｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅ．２Ｈ２Ｏ　５．００ｍｇ，ｒｉ－
ｂｏｆｌａｖｉｎ　５．００ｍｇ，ｎｉｃｏｔｉｎｉｃ　ａｃｉｄ　５．００ｍｇ，Ｄ－Ｃａ－ｐａｎ－

ｔｏｔｈｅｎａｔｅ　５．００ｍｇ，ｖｉｔａｍｉｎ　Ｂ１２０．１０ｍｇ，ｐ－ａｍｉｎｏ－
ｂｅｎｚｏｉｃ　ａｃｉｄ　５．００ｍｇ，ｔｈｉｏｃｔｉｃ　ａｃｉｄ　５．００ｍｇ，１０ｍｌ
有机碳源混合液母液，加去离子水至１　０００ｍＬ．
有机碳源混合液母液组成：葡萄糖、核糖、果糖、麦

芽糖、纤维二糖、海藻糖、棉子糖、天冬氨酸、谷氨酸、组
氨酸、精氨酸、赖氨酸、甲硫氨酸、苯丙氨酸、琥珀酸钠、
柠檬酸钠和乙酸钾，各组分质量浓度均为１ｇ·Ｌ－１．
１．２　方　法

１．２．１　菌株分离纯化
采用海水样品梯度稀释和营养成分梯度稀释２

种方式培养．
海水样品用灭菌海水稀释，稀释倍数为１００，１０１

和１０２．取０．５ｍＬ稀释后的样品涂布于培养基平
板，２５℃光照培养．
营养成分按照稀释１，２，５，１０倍的量配置成液

体培养基，加入海水样品后２５℃光照培养．适当培
养后，取０．２ｍＬ菌液适当稀释后涂布平板，２５℃
光照培养．
待菌落长出后，挑取单菌落反复划线纯化直至

获得纯菌．
１．２．２　基因组ＤＮＡ提取和１６ＳｒＲＮＡ基因序列

扩增

　　以无菌去离子水制备适当浓度的菌悬液，沸水浴

３０ｍｉｎ后立即冰浴，获取ＤＮＡ模板．１６ＳｒＲＮＡ基因
的ＰＣＲ扩增采用细菌通用引物Ｆｏｒｗａｒｄ　８－２７（５′－
ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＣＴＧＧＣＴＣＡＧ－３′）和 Ｒｅｖｅｒｓａｌ　１
５１２－１　４９２（５′－ＡＣＧＧＨＴＡＣＣＴＴＧＴＴＡＣＧＡＣＴＴ－３′）．
ＰＣＲ反应条件为９４℃预变性５ｍｉｎ，９４℃变性４５ｓ，

５５℃退火４５ｓ，７２℃延伸７５ｓ，３３个循环，７２℃后延
伸１０ｍｉｎ．
１．２．３　细菌多样性分析
以１６ＳｒＲＮＡ基因序列相似性小于等于９８％

作为种的划分标准［７］，采用Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数
（Ｓｈａｎｎｏｎ　ｉｎｄｅｘ，Ｈ′）、Ｍａｒｇａｌｅｆ丰富度指数（Ｍａｒ－
ｇａｌｅｆ　ｉｎｄｅｘ，ＤＭｇ）、Ｓｈａｎｎｏｎ均匀度指数（Ｓｈａｎｎｏｎ
ｅｖｅｎｎｅｓｓ，Ｅ）和Ｂｅｒｇｅｒ－Ｐａｒｋｅｒ优势度指数（Ｂｅｒｇｅｒ－
Ｐａｒｋｅｒ　ｄｏｍｉｎａｎｃｅ　ｉｎｄｅｘ，ｄ）衡量细菌多样性［８］．
１．２．４　基于１６ＳｒＲＮＡ基因的系统发育分析
通过Ｂｌａｓｔｎ和ＥｚＴａｘｏｎ　ｓｅｒｖｅｒ　２．１［９］对各菌株的

１６ＳｒＲＮＡ 基因序列进行相似性比对．使用软件

Ｃｌｕｓｔａｌ　Ｘ　１．８１对菌株１６ＳｒＲＮＡ基因序列及其在

ＧｅｎＢａｎｋ数据库中的近源序列进行多序列比对分析．
在此基础之上，采用软件 Ｍｅｇａ　４．０中的 “Ｋｉｍｕｒａ　２－
ｐａｒａｍｅｔｅｒ”模型计算进化距离，使用Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－ｊｏｉｎｉｎｇ
方法构建系统发育树．
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２　结　果

２．１　菌株分离和系统发育分析
从中国东南近海海水样品中共分离获得细菌

１０５株，其中东海样品分离菌株４３株，南海样品分
离菌株６２株．１６ＳｒＲＮＡ基因序列的相似性分析结
果表明，东海分离菌株代表了２个门，３个纲，６个
目，８个科，１３个属的１４个细菌种，南海分离菌株代
表了３个门，５个纲，１２个目，１２个科，１４个属的１９
个细菌种（见表１、２）．

表１　东海样品分离菌株的分布
Ｔａｂｌｅ　１　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ｏｆ　ｓｔｒａｉｎｓ　ｉｓｏｌａｔｅｄ　ｆｒｏｍ

ｔｈｅ　Ｅａｓｔ　Ｃｈｉｎａ　Ｓｅａ

类群 相似物种 菌株数 相似性

厚壁

菌门
Ｂａｃｉｌｌｕｓ　ｓｔｒａｔｏｓｐｈｅｒｉｃｕｓ　４１ＫＦ２ａＴ　 ４　 ９９．８～１００

α－变形
菌

Ｌｏｋｔａｎｅｌｌａ　ｒｏｓｅａ　Ｆｇ３６Ｔ　 ４　 ９８．９～９９．２

Ｌｏｋｔａｎｅｌｌａ　ｖｅｓｔｆｏｌｄｅｎｓｉｓ　ＬＭＧ　２２００３Ｔ　 ４　 ９９．６～９９．７

Ｐｈａｅｏｂａｃｔｅｒ　ｃａｅｒｕｌｅｕｓ　ＣＣＵＧ　５５８５９Ｔ　 １　 ９６．７４９

Ｒｕｅｇｅｒｉａ　ｓｃｏｔｔｏｍｏｌｌｉｃａｅ　ＬＭＧ　２４３６７Ｔ　 １　 ９７．４１９

Ｓｕｌｆｉｔｏｂａｃｔｅｒ　ｍｅｄｉｔｅｒｒａｎｅｕｓ　ＤＳＭ　１２２４４Ｔ　 ３　 ９７．４～９７．７

Ｔａｔｅｙａｍａｒｉａ　ｐｅｌｏｐｈｉｌａ　ＳＡＭ４Ｔ　 １　 ９６．８３５

γ－变形
菌

Ａｅｓｔｕａｒｉｉｂａｃｔｅｒ　ｈａｌｏｐｈｉｌｕｓ　ＪＣ２０４３Ｔ　 ２　 ９５．３～９６．１
Ａｌｃａｎｉｖｏｒａｘ　ｄｉｅｓｅｌｏｌｅｉ　Ｂ－５Ｔ　 ３　 ９９．８～１００

Ａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ　ｓｔｅｌｌｉｐｏｌａｒｉｓ　ＬＭＧ　２１８６１Ｔ　 １　 ９９．６３３
Ａｍｐｈｒｉｔｅａ　ａｔｌａｎｔｉｃａ　Ｍ４１Ｔ　 １　 １００

Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ　ｍａｒｉｎａ　Ｍａｎｏ４Ｔ　 １４　 ９９．８３２～１００
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ　ｋｏｒｅｅｎｓｉｓ　Ｐｓ　９－１４Ｔ　 ２　 ９９．６５
Ｓｉｎｏｂａｃｔｅｒ　ｆｌａｖｕｓ　ＣＷ－ＫＤ　４Ｔ　 １　 ９３．６７５

表２　南海样品分离菌株的分布
Ｔａｂｌｅ　２　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ｏｆ　ｓｔｒａｉｎｓ　ｉｓｏｌａｔｅｄ　ｆｒｏｍ　ｔｈｅ

Ｓｏｕｔｈ　Ｃｈｉｎａ　Ｓｅａ
类群 相似物种 菌株数 相似性

厚壁

菌门

Ｂａｃｉｌｌｕｓ　ｓｕｂｔｉｌｉｓ　ｓｕｂｓｐ．ｉｎａｑｕｏｓｏｒｕｍＢＧＳＣ　３Ａ２８Ｔ　 ２　 １００
Ｂａｃｉｌｌｕｓ　ｓｕｂｔｉｌｉｓ　ｓｕｂｓｐ．ｓｕｂｔｉｌｉｓ　ＮＣＩＢ　３６１０Ｔ　 １　 ９９．８２

拟杆

菌门

Ｃｅｌｌｕｌｏｐｈａｇａ　ｌｙｔｉｃａ　ＡＴＣＣ　２３１７８Ｔ　 ２　 ９９．１
Ｍａｒｉｂａｃｔｅｒ　ｄｏｋｄｏｎｅｎｓｉｓ　ＤＳＷ－８Ｔ　 ７　 ９９．８
Ｍａｒｉｖｉｒｇａ　ｔｒａｃｔｕｏｓａ　ＮＢＲＣ　１５９８９Ｔ　 １　 ９８．７９７
Ｍｕｒｉｃａｕｄａ　ｌｕｔｉｍａｒｉｓ　ＳＭＫ－１０８Ｔ　 １　 ９９．８０８

α－变形
菌

Ａｕｒａｎｔｉｍｏｎａｓ　ｃｏｒａｌｉｃｉｄａ　ＷＰ１Ｔ　 ３　 １００
Ｅｒｙｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ　ｃｉｔｒｅｕｓ　ＲＥ３５Ｆ／１Ｔ　 １２　 １００
Ｅｒｙｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ　ｖｕｌｇａｒｉｓ　０２２　２－１０Ｔ　 １　 ９９．８４４
Ｓｕｌｆｉｔｏｂａｃｔｅｒ　ｄｕｂｉｕｓ　ＫＭＭ　３５５４Ｔ　 ６　 ９９．３～９９．７
Ｔｈａｌａｓｓｏｓｐｉｒａ　ｔｅｐｉｄｉｐｈｉｌａ　１－１ＢＴ　 ４　 １００

γ－变形
菌

Ａｌｃａｎｉｖｏｒａｘ　ｖｅｎｕｓｔｅｎｓｉｓ　ＩＳＯ４Ｔ　 １　 １００
Ｈａｌｏｍｏｎａｓ　ｍｅｒｉｄｉａｎａ　ＤＳＭ　５４２５Ｔ　 １　 ９９．４６５
Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ　ａｂｙｓｓａｌｉｓ　ＫＭＭ　２２７Ｔ　 ５　 ９９．６～９９．７
Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ　ｍａｒｉｎａ　ＰＩＭ１Ｔ　 ２　 ９８．８５４
Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ　ｒａｍｂｌｉｃｏｌａ　Ｒ２２Ｔ　 ２　 ９９．８３

Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ　ｍａｒｉｎａ　Ｍａｎｏ４Ｔ　 ４　 ９９．８
Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ　ｐａｒａｇｏｒｇｉｃｏｌａ　ＫＭＭ　３５４８Ｔ　 １　 １００

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ　ｐｅｌａｇｉａ　ＣＬ－ＡＰ６Ｔ　 ６　 ９７．６～９７．７

　　表１和表２分别显示了东海和南海分离菌株与
ＧｅｎＢａｎｋ数据库中已知的相近菌株间的系统发育
关系，图２和图３分别显示了东海和南海菌株在系
统发育上的分类地位．
２．２　系统发育多样性比较分析
从分离菌株的群落结构来看，在２个海域的表层

海水中，变形菌均为优势菌群，在东海分离菌株中约占
９０．５％，其中α－变形菌占３３．３％，γ－变形菌占５７．２％；
在南海分离菌株中约占７７．４％，其中α－变形菌占
４１．９％，γ－变形菌占３５．５％．厚壁菌门细菌在东海和南
海分离菌株中所占的比例分别为９．５％和４．８％．东海样
品中未分离得到拟杆菌门细菌，而其在南海分离菌株中
所占比例为１７．７％．从种属水平的分布来看，东海和南海
分离菌株间的差别明显，除Ｂａｃｉｌｌｕｓ、Ｓｕｌｆｉｔｏｂａｃｔｅｒ、Ａｌｃａ－
ｎｉｖｏｒａｘ、Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ、Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ属在２个海区
均有发现外，其他各属在２个海域都没有同时出现．
从多样性指数来看，南海分离菌株的Ｓｈａｎｎｏｎ

多样性指数（Ｈ′）、Ｍａｒｇａｌｅｆ丰富度指数（ＤＭｇ）和
Ｓｈａｎｎｏｎ均匀度指数（Ｅ）均高于东海分离菌株，而
东海分离菌株的Ｂｅｒｇｅｒ－Ｐａｒｋｅｒ优势度指数（ｄ）相
对较高（见表３）．
表３　微生物多样性测定和丰富度模型

Ｔａｂｌｅ　３　Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔ　ａｎｄ　ａｂｕｎｄａｎｃｅ　ｍｏｄｅｌ
ｏｆ　ｉｓｏｌａｔｅｄ　ｂａｃｔｅｒｉａ

多样性指数 计算公式 东海 南海

Ｓｈａｎｎｏｎ
多样性指数Ｈ′ Ｈ′＝－∑

ｓ

ｉ＝１
Ｐｉｌｎ　Ｐｉ ２．２１　 ２．６３

Ｍａｒｇａｌｅｆ
丰富度指数ＤＭｇ

ＤＭｇ＝
（Ｓ－１）
ｌｎ　Ｎ ３．４６　 ４．３６

Ｓｈａｎｎｏｎ
均匀度指数Ｅ

Ｅ＝ Ｈ′
ｌｎ　Ｓ ０．８４　 ０．８９

Ｂｅｒｇｅｒ－Ｐａｒｋｅｒ
优势度指数ｄ

ｄ＝ｎｍａｘＮ ０．３３　 ０．１９

３　讨　论

分离培养是微生物学一项传统但不可或缺的研

究，虽然近年来非培养手段不断发展并在微生物多样
性调查中得到广泛应用，但纯培养仍然是对微生物生
理特性和生态功能进行深入分析的基础，因此菌株的
分离纯化一直受到微生物学家的高度重视［１０，１１］．在微
生物培养过程中，个别种类的微生物由于数量占优势
或生长速度较快等原因，在培养初期大量生长，“淹没”
了那些数量较少、生长速度较慢的物种，而高浓度的营
养物质对一些微生物具有毒性，样品稀释和营养成分
稀释是解决这些问题的有效方法，本文同时采用这２
种方法以提高可培养微生物的多样性，这２种方法获
得微生物的多样性指数相比较则相差不大．
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图２　东海样品分离菌株系统发育树

Ｆｉｇ．２　Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ　ｔｒｅｅ　ｏｆ　ｂａｃｔｅｒｉａ　ｉｓｏｌａｔｅｄ　ｆｒｏｍ　ｔｈｅ　Ｅａｓｔ　Ｃｈｉｎａ　Ｓｅａ
重复次数为１　０００次，小于６０％的置信度未在树上显示
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图３　南海样品分离菌株系统发育树

Ｆｉｇ．３　Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ　ｔｒｅｅ　ｏｆ　ｂａｃｔｅｒｉａ　ｉｓｏｌａｔｅｄ　ｆｒｏｍ　ｔｈｅ　Ｓｏｕｔｈ　Ｃｈｉｎａ　Ｓｅａ
重复次数为１　０００次，小于６０％的置信度未在树上显示
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　　根据国内外学者的研究结果［１２－１７］，变形菌、芽
孢杆菌和拟杆菌等构成了近海水域最主要的微生物

类群，这与本文的实验结果相一致．同时，本文的研
究结果也显示出我国近海微生物类群与其他海域的

不同特点，如ＬＬＯＢＥＴ－ＢＲＯＳＳＡ等［１３］用ＦＩＳＨ 方
法研究 Ｗａｄｄｅｎ海湾微生物群落结构时发现拟杆菌
和硫酸盐还原菌是主要的微生物类群，ＵＲＡＫＡ－
ＷＡ等［１４］用ＡＲＤＲＡ和ＲＦＬＰ方法研究日本海湾
微生物多样性时，发现主要的微生物类群为γ－变形
菌和革兰氏阳性菌，没有发现α－变形菌．在本文的
研究中，α－变形菌门微生物是最主要的微生物类群，

γ－变形菌也占有很大比例，拟杆菌门和厚壁菌门微
生物则占比例较低．
东海和南海取样点在水温、水质和其他生物化

学因素上有显著不同，Ｚａ１和Ｚａ３取样点距离大陆
架较近，与舟山群岛距离仅数十ｋｍ，海水水质受陆
源物质影响较大，而ＮＨ３和ＮＨ９取样点则距陆地
数百ｋｍ，受陆源物质影响相对较小，这些生存环境
的差异是东海和南海分离细菌在类群组成上有明显

差异的原因之一．本研究共获得２２个细菌属的菌
株，其中在２个海区样品中同时存在的仅有Ｂａｃｉｌ－
ｌｕｓ、Ｓｕｌｆｉｔｏｂａｃｔｅｒ、Ａｌｃａｎｉｖｏｒａｘ、Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏ－
ｍｏｎａｓ、Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ　５个属，这５个属的微生物在
自然界中的分布非常广泛，适应能力强且在实验室
中的可培养化概率较高．另外，拟杆菌门细菌在南海
样品中共分离得到１１株，而在东海样品中则未发
现，这一结果与之前的研究报道一致，如在霍颖异
等［２］对浙江苍南近海沉积物微生物多样性的研究

中，通过可培养和非培养的方法均未发现拟杆菌门
微生物的存在，这种现象产生的原因有待进一步调
查．从多样性指数来看，南海站点微生物类群Ｓｈａｎ－
ｎｏｎ多样性指数（Ｈ′）和 Ｍａｒｇａｌｅｆ丰富度指数（ＤＭｇ）
均高于东海分离菌株，这可能是由于Ｚａ１和Ｚａ３取
样点距离大陆较近，水质污染相对严重，营养物质丰
富，优势微生物类群大量繁殖，导致水体微生物多样
性下降，在远离大陆的南海站点，海水相对贫瘠，有
利于各种低丰度的微生物正常生长．取样点Ｚａ１和

Ｚａ３之间，以及ＮＨ３和ＮＨ９之间由于间隔距离较
近，环境差异较小，因此，分离得到的细菌类群组成
也较为相近．此外，本研究未分离获得δ－变形菌和ε－
变形菌，这与这２类微生物在海水中的生物量和生
长特性有关．
海洋微生物多样性研究不仅有利于丰富我国微

生物资源，而且对于研究微生物在海洋生态系统中
的作用、了解人类活动和环境破坏对海洋微生物群

落的影响都有指导作用，采用新的思路和理念提高
微生物可培养性，并对微生物的代谢和功能进行研
究是未来发展的重要方向．
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３　结　语

本文采用毛细管离子色谱测定爆炸残留物中的

无机阴离子，消耗的试剂量少，绿色环保，并且解决
了爆炸残留物样品量少的问题．结果表明，所使用的
方法真实可靠，重现性良好，分析方法简单，可作为
推断爆炸物类型的依据之一．
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