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南极普里兹湾可培养浮游细菌群落结构研究
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提要　针对南极普里兹湾内达恩利角附近海域的３个测站共１２份海水样品，采用寡营养培养基分离培养极地浮游细
菌，通过ＰＣＲ方法获取其中９５株细菌的１６ＳｒＲＮＡ基因序列。序列分析结果表明，分离获得的９５株细菌分属α变形
杆菌纲（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｉａ）、γ变形杆菌纲（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）３个类群下的３５个不同分
类单元，其中 α变形杆菌纲为优势细菌，在不同水层中所占的比例为５２．６％—６２．５％。通过 Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数分
析发现，南极普里兹湾陆架区测站Ｐ２１４多样性指数较陆坡区两测站Ｐ２１１和Ｐ２８的高，细菌多样性与浮游植物量和
生产力水平呈现正相关。表层细菌Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数最低，５０ｍ水层最高，１００和２００ｍ水层多样性指数变化不明
显，真光层水体中细菌垂直分布与营养盐和溶解氧浓度存在关联。此外，采用寡营养陈海水培养基，还获得了一些与

已报道的１６ＳｒＲＮＡ基因序列相似性较低的菌株，它们代表了微生物新物种，可能也是南极真光层特有的细菌。研究
工作表明，南极普里兹湾真光层水体中蕴藏着丰富的浮游细菌资源，它们有待保护、开发和利用。

关键词　南极　普里兹湾　细菌　多样性
ｄｏｉ：１０．１３６７９／ｊ．ｊｄｙｊ．２０１４．２．２２２

０　引言

南极普里兹湾存在季节性的海冰区域，其表层

水体物理性质与普通大洋海水不同，影响了该生态

系统中浮游微生物的群落结构和功能。荧光原位显

微技术表明，γ变形杆菌纲、放线菌纲和拟杆菌门细
菌是极地海洋浮游细菌的主要类群［１］，特别是Ｃｙｔｏ
ｐｈａｇａ／Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒ（ＣＦ）类群，在南极生态系统中有
广泛的分布。在南极表层细菌可培养微生物研究

中，γ变形杆菌纲为最主要类群，冷单胞菌属（Ｐｓｙ
ｃｈｒｏｍｏｎａｓ）和假交替单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ）
占总分离菌株数的６５．４％，在南极浮游细菌群落中
具有重要作用。

由于受采样等条件限制，目前对南极普里兹湾

浮游细菌群落结构的研究相对较少。以往研究者对

南极浮游细菌多样性研究［１２］多采用分子生物学技

术，这种方法能获得较全面的微生物信息。然而分

离培养是微生物学一项重要的研究，获得的纯培养

物往往是环境微生物群落中最能反映生态环境特征

的类群，是处于活性状态下的微生物类群，这对于评

估微生物与环境的关系至关重要，更是后续生理特

性研究的基础［３］。因此，菌株分离纯化一直受到微

生物学家的高度重视。

在微生物培养过程中，个别类型微生物由于数

量占优或生长速度较快等原因，在培养初期大量生

长，从而掩盖了数量少、生长速度慢的菌株；此外，高

浓度的营养物质对一些微生物具有毒性。寡营养培

养方式是解决该问题的有效技术手段［４］。本研究

采用寡营养培养方法，对南极普里兹湾内达恩利角



附近海域３个测站共１２份海水样品进行微生物分
离培养，获得９５株细菌菌株并进行初步分类鉴定，
研究工作有助于深入认识南极普里兹湾夏季浮游细

菌群落变化及其在生态系统中的作用，对南极细菌

资源评估与开发具有一定的指导意义。

１　材料与方法

１．１　样品采集与处理
第２５次中国南极科学考察（２００９年 ２月）期

间，于南极普里兹湾内达恩利角附近海域利用 Ｓｅａ
ｂｉｒｄ９１１ＰｌｕｓＣＴＤ采水器进行海水样品采集，站位

信息与位置见表１和图１。采样时间为盛夏，海区
浮冰消融，融冰对海洋上层水体产生淡化作用，导致

普里兹湾表层水温较高、盐度较小、密度较低。每个

测站分别采集了０、５０、１００和２００ｍ水样，样品在实
验进行之前一直处于４℃和避光保存。

表１　站位信息表
Ｔａｂｌｅ１．Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｓａｍｐｌｉｎｇｓｔａｔｉｏｎｓ

站位 采样时间 经度 纬度 水深／ｍ 层次／ｍ

Ｐ２８ ２００９０２１８７０°３０．０′Ｅ ６６°２９．８′Ｓ ２１２８ ０、５０、１００和２００

Ｐ２１１２００９０２１８７０°３０．２′Ｅ ６７°０．２′Ｓ ３０３ ０、５０、１００和２００

Ｐ２１４２００９０２１７７０°３０．９′Ｅ ６８°０．７′Ｓ ４９６ ０、５０、１００和２００

图１　普里兹湾站位图
Ｆｉｇ．１．ＳａｍｐｌｉｎｇｓｔａｔｉｏｎｓｉｎＰｒｙｄｚＢａｙ，Ａｎｔａｒｃｔｉｃ

１．２　菌株分离纯化
采用寡营养陈海水培养基（ＬＭＥＢ培养基）分离

纯化南极普里兹湾真光层水体微生物。ＬＭＥＢ配方
为南极普里兹湾天然海水、蛋白胨０．５ｇ／Ｌ和酵母提
取物０．１ｇ／Ｌ。固体培养基添加１５ｇ／Ｌ琼脂，灭菌后
倒平板。

水样依次稀释１０倍和１００倍并涂布 ＬＭＥＢ培
养基，每个梯度涂布３块平板，２５℃培养至长出明显
菌落。根据菌落形态特征，挑取不同的单菌落在

Ｍａｒｉｎｅ２２１６ａｇａｒ（ＢＤ）平板上划线，２５℃培养，挑取
单菌落再次纯化后－８０℃甘油管和冻干管保存。
１．３　菌株形态特征观察

采用活体观察、透射电镜观察和扫描电镜观察

三种方式观察菌株形态。

活体观察：取对数生长期菌液涂于载玻片上，通

过光学显微镜（ＯｌｙｍｐｕｓＢＸ４０）观察细胞运动性及
形态特征。

透射电镜观察：取对数生长期的划线斜面，刮取

菌体悬浮于无菌水制成菌悬液。将菌悬液滴于铜网

上并用滤纸吸去多余液体，然后用醋酸双氧铀染色。

制作细胞超薄切片时，以２．５％戊二醛固定细胞，并
通过锇酸固定、乙醇脱水、包埋、切片和醋酸双氧铀

染色等步骤制备切片样品。透射电镜（ＪＥＭ１２３０）
下观察细胞的形态、大小、分裂方式、芽孢产生、细胞

壁结构、内涵体和鞭毛数量及形态等情况。透射电

镜观察在浙江大学分析测试中心华家池分中心

完成。

扫描电镜观察：取对数生长期的划线斜面刮取
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菌体制成菌悬液，加２．５％戊二醛固定，并通过锇酸
固定、乙醇脱水、包埋、临界点干燥、粘台和喷金等步

骤制备样品。扫描电镜（ＣａｍｂｒｉｄｇｅＳ２６０）下观察细
胞的形态、大小和芽孢产生等。扫描电镜观察在浙

江大学医学院电镜中心完成。

１．４　菌株基因组总ＤＮＡ提取
菌株于 ＤｉｆｃｏＴＭ Ｍａｒｉｎｅｂｒｏｔｈ２２１６培养基中在

２５℃下培养至混浊（ＯＤ６００ｎｍ＞１．０）。采用细菌基因
组快速提取试剂盒 Ｎ１１５２（东盛生物）抽提细菌总
ＤＮＡ。
１．５　１６ＳｒＤＮＡ序列扩增和鉴定

采用细菌特异性引物 Ｅｕｂａｃ２７Ｆ：５′ＡＧＡＧＴＴＴ
ＧＡＴＣＣＴＧＧＣＴＣＡＧ３′，Ｅｕｂａｃ１４９２Ｒ：５′ＧＧＴＴＡＣＣＴ
ＴＧＴＴＡＣＧＡＣＴＴ３′。

ＰＣＲ反应体系为５０μＬ，１０ｂｕｆｆｅｒ５μＬ，ｄＮＴＰ
ｍｉｘｔｕｒｅ（２．５ｍＭ ｅａｃｈ）０．５μＬ，ｐｒｉｍｅｒＥｕｂａｃ２７Ｆ
（４μＭ）１μＬ，ｐｒｉｍｅｒＥｕｂａｃ１４９２Ｒ（４μＭ）１μＬ，Ｔａｑ
（２．５Ｕ／μＬ）０．５μＬ，模板 ５０ｎｇ，用水补足至
５０μＬ。

ＰＣＲ反应条件为９４℃，５ｍｉｎ；９４℃，３０ｓ；５５℃，
３０ｓ；７２℃，１ｍｉｎ１５ｓ；３３次循环；７２℃延伸８ｍｉｎ。
ＰＣＲ扩增产物采用 ＡＢＩ测序仪测序，测序引物为
Ｅｕｂａｃ２７Ｆ，测定的序列长度大于５００ｂｐ。测定的序
列通过ＥｚＴａｘｏｎｅ在线比对程序（ｈｔｔｐ：∥ｅｚｔａｘｏｎｅ．
ｅｚｂｉｏｃｌｏｕｄ．ｎｅｔ／）与数据库中的已有细菌１６ＳｒＤＮＡ

序列进行比对分析。序列相似性低于９７％的菌株，
进一步采用ＴＡ克隆方法获取１６ＳｒＲＮＡ基因，样品
送上海生工生物工程有限公司测序，测序引物为

Ｍ１３Ｆ和ＲＶＭ，序列长度大于１３００ｂｐ，大于１６Ｓ
ｒＤＮＡ全长序列的９０％。
１．６　细菌多样性分析

根据在线比对和系统发育分析结果，将获得

的１６ＳｒＲＮＡ基因序列归类，定义相似性 ＜９７％的
序列代表不同的分类单元。采用物种多样性（Ｄｉ
ｖｅｒｓｉｔｙ）、丰富度（Ｒｉｃｈｎｅｓｓ）、均匀度（Ｅｖｅｎｅｓｓ）和优
势度（Ｄｏｍｉｎａｎｃｅ）指数进行多样性分析。对各分
离菌株及其相近菌株的 １６ＳｒＲＮＡ基因序列采用
Ｍｅｇａ５进行多序列匹配比对，采用邻接法（Ｎｅｉｇｈ
ｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇｍｅｔｈｏｄ）构建系统进化树，并通过自举
分析（Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ）进行置信度检测，自举数据集为
１０００次。

２　结果与分析

２．１　南极真光层水体细菌分离与分子鉴定
根据菌落大小、形态和颜色等特征，挑取分离平

板上的单菌落进行四分划线纯化，最终从南极水样

中分离得到９５株菌。以 Ａｒ２２为例，菌落淡黄色，
圆形，略微凸起，直径为１—２ｍｍ，显微镜观察发现
细胞表面有凸起（图２）。

图２　菌株Ａｒ２２细胞形态和超微结构．（ａ）扫描电镜图；（ｂ）透射电镜图
Ｆｉｇ．２．ＣｅｌｌｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙａｎｄｕｌｔｒａｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆｓｔｒａｉｎＡｒ２２．（ａ）Ｓｃａｎｎｉｎｇｅｌｅｃｔｒｏｎｍｉｃｒｏｇｒａｐｈｓ；（ｂ）Ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎｅｌｅｃｔｒｏｎｍｉｃｒｏｇｒａｐｈｓ

　　采用细菌通用引物，扩增获取了９５株菌株的
１６ＳｒＤＮＡ序列。序列递交至 ＧｅｎＢａｎｋ数据库
（ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ），登录号为ＪＸ８４４４２３—
ＪＸ８４４５１７。分子鉴定结果表明，９５株菌株可划分至

３５个不同的分类单元。分离获得 α变形杆菌纲
（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｉａ）５７株，占总菌数的６０％；γ变形
杆菌纲（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）２３株，占总菌数的
２４．２％；拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）１５株占总菌株
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１５．８％。普里兹湾真光层水体中细菌垂直分布在０、
５０、１００和２００ｍ的４个水层中，α变形杆菌纲均为
优势类群（６１．９％、５２．６％、６１．３％和６２．５％），其次为
γ变形杆菌纲（２８．６％、２６．３％、２５．８％和１６．７％）和
拟杆菌门（９．５％、２１．１％、１２．９％和２１．１％）。普里兹
湾真光层水体中细菌水平分布表现为在Ｐ２８、Ｐ２１１
和 Ｐ２１４三个站位中，α变形杆菌纲为优势类群
（４４．４％、５８．３％和７０．５％），其次为 γ变形杆菌纲
（３７．０％、２５％和 １５．９％）和拟杆菌门（１８．５％、
１６．７％和１３．６％）。

系统发育分析结果表明，大多数菌株与之前

分离自海洋或其他环境的菌株具有较高的１６ＳｒＤ
ＮＡ序列相似性（＞９７％），但也发现５个菌株与已
报道菌株间的序列相似性较低，例如菌株 Ａｒ１１２、
Ａｒ１２５与 ＢｉｚｉｏｎｉａｅｃｈｉｎｉＫＭＭ６１７７Ｔ（９６．３％），Ａｒ
１２８与 ＨｏｅｆｌｅａａｌｅｘａｎｄｒｉｉＡＭ１Ｖ３０Ｔ（９６．９％），Ａｒ１４２
与 ＭａｒｉｎｏｂａｃｔｅｒａｌｇｉｃｏｌａＤＧ８９３Ｔ（９６．１％），Ａｒ１２１与
ＰｅｒｓｉｃｉｖｉｒｇａｘｙｌａｎｉｄｅｌｅｎｓＳＷ２５６Ｔ（９５．５％）间的序列相
似性均低于 ９７％，它们可能代表了一些新的分类
单元。

２．２　南极水样细菌多样性分析
物种多样性是把物种的数目和个体数目分配状

况（丰度和均匀度）结合起来考虑的一个统计量，它

反映了生物群落和生态系统的特征，例如结构类型、

发展阶段、稳定程度和生境差异等等。Ｓｈａｎｎｏｎ多
样性指数、Ｍａｒｇａｌｅｆ丰富度指数是对稀有物种敏感
的指数，普里兹湾海区不同水层的这些指数具有明

显的差异，不同站位多样性指数差异不明显，但丰富

度指数差异较大。与之相反，Ｓｈａｎｎｏｎ均匀度指数
和ＢｅｒｇｅｒＰａｒｋｅｒ优势度指数属于对富集种相对敏感
的指数。普里兹湾海区不同水层这些指数差异不明

显，不同站位这些指数差异也不明显（表２）。总体
而言，不同水层的多样性指数、丰富度指数和均匀度

指数具有一定的相关性。在对数级数分布模型不是

最好的理论分布时，其多样性指数也能较好地反应

物种的多样性状况，并且不受样方大小的影响。通

过多种方式综合评价物种多样性，可有效避免单一

指数评价的偏颇。

　　普里兹湾海区细菌群落结构受到季节、温度、营
养盐和溶解氧等因素影响而发生变化。Ｐ２１４位于

表２　南极普里兹湾西部细菌类群数量及多样性指数
Ｔａｂｌｅ２．Ｎｕｍｂｅｒｏｆｔｈｅｃｕｌｔｕｒｅｄｍａｒｉｎｅｂａｃｔｅｒｉａａｎｄｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ｉｎｄｉｃｅｓａｔｔｈｅｗｅｓｔｅｒｎｐａｒｔｏｆｔｈｅＰｒｙｄｚＢａｙ，Ａｎｔａｒｃｔｉｃ
水层

０ｍ ５０ｍ １００ｍ２００ｍ

站位

Ｐ２８ Ｐ２１１Ｐ２１４

多样性指数（Ｈ′）ａ ２．２８ ２．７３ ２．３４ ２．５０ ２．５２ ２．３６ ２．６４
丰富度指数（ＤＭｇ）ｂ３．６１ ５．０９ ３．４９ ４．０９ ４．２５ ３．７８ ４．７６
均匀度指数（Ｅ）ｃ ０．９２ ０．９８ ０．９１ ０．９５ ０．９３ ０．９２ ０．９
优势度指数（ｄ）ｄ ０．２４ ０．１１ ０．１６ ０．１７ ０．１９ ０．２１ ０．１６

ａ多样性指数计算公式：Ｈ′＝－∑
ｓ

ｉ
ＰｉｌｎＰｉ；ｂ丰富度指数计算公式：

ＤＭｇ＝
（Ｓ－１）
ｌｎＮ ；ｃ均匀度指数：Ｅ＝Ｈ′ｌｎＳ；

ｄ优势度指数：ｄ＝
ｎｍａｘ
Ｎ；Ｓ：样品

中的ＯＴＵ数目；Ｎ：代表全部个体；Ｐｉ：属于 ＯＴＵｉ的个体在全部个
体中的比例

陆架区，Ｐ２８和Ｐ２１１位于陆坡区，３个站位的细菌
多样性指数和丰富度指数具有鲜明差异。位于陆架

区的Ｐ２１４站位 Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数和 Ｍａｒｇａｌｅｆ丰
富度指数最高，而位于陆坡区的 Ｐ２１１和 Ｐ２８站位
Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数和 Ｍａｒｇａｌｅｆ丰富度指数则相对
较低。这种差异可能和浮游植物生物量和生产力有

关，浮游植物的代谢产物为细菌提供丰富的栖息条

件。蔡昱明等研究表明，南极普里兹湾陆架区浮游

植物生物量和生产力均较高，而大陆坡浮游植物的

生物量和生产力则明显降低［５］。由此推论，陆坡区

和陆架区的微生物多样性指数与浮游植物生物量和

生产力呈正相关。

在３个站位的不同水层中，０ｍ水层可培养细
菌Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数最低，５０ｍ水层可培养细菌
的Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数和 Ｍａｒｇａｌｅｆ丰富度指数最
高，１００ｍ和２００ｍ水层可培养细菌多样性指数差
距不大，这种差异可能和营养盐丰富程度有关。在

海洋生态环境中，海洋浮游细菌可以利用溶解性无

机氮（ＤｉｓｓｏｌｖｅｄＩｎｏｒｇａｎｉｃＮｉｔｒｏｇｅｎ，ＤＩＮ）和溶解性无
机磷（ＤｉｓｓｏｌｖｅｄＩｎｏｒｇａｎｉｃＰｈｏｓｐｈｏｒｕｓ，ＤＩＰ）作为氮源
和磷源。Ｔｕｐａｓ和 Ｋｏｉｋｅ在海洋浮游细菌室内培养
实验中发现，ＤＩＮ作为主要的 Ｎ源，提供了５５％—
９９％的总Ｎ吸收，极大地促进了细菌的生长和新陈
代谢［６］。此外，也有证据表明无机磷酸盐也是浮游

细菌的生物量和生产重要限制因子［７］。韩正兵

等［８］研究发现３个站位的三项营养盐（硝酸盐、磷
酸盐和硅酸盐）最小值均出现在表层，５０ｍ深度以
内，各项营养盐含量快速增加，５０ｍ达到最高值。
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三项营养盐垂直变化趋势和可培养细菌多样性指数

变化趋势基本一致，由此推论，０ｍ和５０ｍ水层微
生物多样性指数与营养盐垂直分布呈正相关。

１００ｍ以深各项营养盐含量基本维持不变，但受到
光强减弱的影响，浮游植物光合作用能力减弱，

１００ｍ以深浮游植物生物量极低，溶解氧含量也极
低。由此推论，１００ｍ和２００ｍ水层细菌多样性指
数还与浮游植物生物量和溶解氧相关。

２．３　南极水样细菌系统发育分析
分离获得的３个细菌类群中，α变形杆菌纲为

优势类群。在 Ｐ２８、Ｐ２１１和 Ｐ２１４，３个站位以及
０、５０、１００和２００ｍ的４个真光层水层中，α变形杆
菌纲均为优势类群。这一结果与已报道的南极周边

海域浮游细菌多样性研究结果有所差异。Ｚｅｎｇ
等［９］采用可培养方法分离培养南极普里兹湾表层

水体的微生物，仅分离到γ变形杆菌纲微生物。Ｇｉ
ｕｄｉｃｅ采用荧光原位显微技术检测南极周边海域浮
游细菌多样性，研究结果表明浮游细菌主要分为５
个类群：γ变形杆菌纲（６７．８％）、放线菌（１６．７％）、
α变形杆菌纲（９．４％）、拟杆菌门（５．３％）和后壁菌
门（０．８％）。南极周边海域的浮游细菌中存在大量
α变形杆菌纲细菌，但非优势类群［１］。这些研究结

果的差异，可能是由于采样季节差异、研究手段不

同、以及培养过程选择性造成的。

本研究在南极普里兹湾分离得到 α变形杆菌
纲细菌５７株，隶属于１３个属（图３），达到总菌株数
量的６０％。亚硫酸杆菌（Ｓｕｌｆｉｔｏｂａｃｔｅｒｓｐ．）在４个水
层中均有分布，能氧化亚硫酸盐提供代谢能量［１０］，

也有亚硫酸杆菌代谢产物的研究报道［１１］。

γ变形杆菌纲的细菌具有很强的适应性，能利
用多种碳源物质进行生长［１２］，它们在不同环境的生

态系统中都有广泛的分布［１３］。本研究在南极普里

兹湾分离得到的 γ变形杆菌纲包括交替单胞菌属
（Ａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ），假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ），海杆菌
属（Ｍａｒｉｎｏｂａｃｔｅｒ）和食烷菌属（Ａｌｃａｎｉｖｏｒａｘ）４个属
（图３）。其中，海杆菌属（Ｍａｒｉｎｏｂａｃｔｅｒ）多数为兼性
好养菌，其生存范围较为宽广［１４］，是海水中可培养

的优势细菌，在各水层均有分布。食烷菌属（Ａｌｃａ
ｎｉｖｏｒａｘ）是专性降解烷烃的海洋细菌，易出现在石油
污染的海洋环境。一般认为在干净的环境中，这类

专性降解菌的丰度是常规手段检测不到的［１５１７］。

本文在 Ｐ２８和 Ｐ２１１站位的０、１００和２００ｍ水层
中均分离到了食烷菌，分别属于已报道的 ２个物
种。食烷菌的出现表明普里兹湾西部海水中有浓

度较高的烃类存在，是否与海底油藏有一定关系

尚不能明确。通过定量分析该类菌的丰度与水体

中烷烃含量间的对应关系，可能得出更可信的

结论。

黄杆菌是一类广泛存在于极地低温环境的细

菌。荧光原位显微技术表明，黄杆菌是极地海洋

浮游细菌的主要类群之一［１］。不同的黄杆菌具有

截然不同的生活环境和生存策略［１８］，在南极生态

系统中有广泛的分布。本研究即在不同水层均分

离得到黄杆菌，共计１５株，分别隶属于黄杆菌科下
的８个属（图３），其中 Ｃｒｏｃｅｉｂａｃｔｅｒ属在各水层均有
分布。

３　结论

普里兹湾真光层水体中细菌垂直分布与营养盐

和溶解氧浓度存在关联。表层水体营养盐浓度较

低，可培养细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数最低，Ｂｅｒｇｅｒ
Ｐａｒｋｅｒ优势度指数最高；随着深度增加，５０ｍ水层
细菌多样性指数高于其他水层，１００和２００ｍ水层
差距不明显。普里兹湾真光层水体中细菌水平分布

与浮游植物生物量和生产力水平存在关联。Ｐ２１４
位于陆架区，该站位Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数和Ｍａｒｇａｌｅｆ
丰富度指数最高；Ｐ２１１和Ｐ２８位于陆坡，多样性和
丰富度指数相对较低。

在微生物可培养研究过程中，应尽可能使用模

拟自然条件的培养基。研究采用寡营养陈海水培养

基，相比其他普通培养基，该培养基降低了营养成分

浓度，与自然环境近似，从而大幅降低因营养物质充

足导致生长快速菌株占据更多生态位的可能。通过

这种培养方式，我们发现多个微生物新分类单元，表

明南极普里兹湾真光层水体中蕴藏着大量浮游细菌

资源。深入了解细菌在极地生态系统中的作用，仍

需发展合适的培养方法获取纯培养菌株，并在此基

础上开展生理学等方面的研究工作。
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图３　南极普里兹湾可培养细菌１６ＳｒＲＮＡ基因系统发育树
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