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基于元基因组学数据集的海洋微生物多样性分析

鲁水龙 ， 俞 晓 ，
全哲学

复旦大学 生命科学学院 ，
上海

摘 要 通过对海 洋 个样品元基 因 组数据的 搜 索 ， 筛 选到 了 基 因 序 列 条 ，

基因序列 条 。 分类结果显示 ，
细菌在海岸 、公开海域深层海水和表层海水 种海 洋环境类 型 中都 占

优势 ，其相对百分比分别 为 、 和 。 相 比 于海岸和公开海域表层海水 ，
公开海域深层海水 中古生

菌和 所 占 的相对含量较高 ， 各 和 。 海岸检测到的古生菌主要为 ，
公开

海域深层海水检测到 的 古生菌主要为 为 与象氧化相关的 纲 ） 。 结果表明 ，氨氧化相关

古生菌在深海生 态 系统 中 的作用 可能较大 。
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海洋是地球上最大的生态系统 ， 占地球总表 反应的 引 物偏 向性会遗漏许多重要 的微生

面积的 。 海洋微生物主要包括细菌 、古生菌 物 。 要解决 偏 向性扩增对微生物群落结

和真核微生物 ， 它们 中 的
一些类群对全球的物质 构分析的影响就必须绕过 方法 ， 即选择不经

和能量循环起着重要的推动作用 。 关于海洋 过 方法扩增得到 的序列进行分析。 近些年

微生物的多样性研究一直是环境微生物学的研究 发展起来的元基因组学 （ 或叫作宏基因组学 ） 为

热点 ，然而至今为止 ，关于海洋微生物的多样性研 研究人员提供了分析此问题的方法 ，元基因组学

究都是通过基于
“

通用
”

引 物的 反应 而 方法不通过 扩增 ， 而是将环境样品 中 的总
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提取后随机打断然后测序 有效避免了 引物 本实验所用 的 元基 因 组数据集全部来 自

的偏向性扩增 ， 可以 比较真实地反映环境样品 中 网站 （ 。

微生物的组成 。 随着高通量测序技术的发展 ，许 选择与海洋相关的数据集 ，分别为

多环境样品进行了元基因组测序 ， 同时这些序列

数据也被提交到了公共数据库中 。 、

以 及

数据库
⑷
由 于覆盖 了大部分 。

海洋样品的元基因组数据 拥有比较完整的 和 基因元基因组序列

环境信息并提供在线 搜索功能而作 的获取及分类

为本次研究的数据库来源 。 本研究 以 以 条代表序列作为 ，分别对 个

和 基因作为分子标记 ，分别从域 、 门和 元基因数据集进行本地 搜索 。 将筛选 出

纲 个分类水平分析海洋微生物在不同海洋环境 的序列从原序列组 中抽 出 ， 除去重复的 、长度小

中的多样性 。 于 的以及含有模糊碱基
“ ”

的序列后 ，得到

妯 与 古冰
个潜在 基因序列的 文件 ’进一

、

步通过序列 比对 （ 和分类 （

和 基因代 对这些潜在序列进行二次蹄选和分类 。 二次

表序列获取 筛选和分类采用实验室之前在对通用引物的覆盖

从 ： 率评估时所使用的方法
⑴

， 对该方法 的流程进行

网站下载 个含有分类信息的标准小 了 自动化并开发 脚本 。

亚基核糖体 基因序列 的

文件 ：分别为细菌 、古生菌 和真核生

物 基因序列 将其 基因序列 筛选到的 个海洋样品描述

的文件合并成一个大的文件 ， 命名 为
“

本研究共筛选到 个不同海洋样品 根据环
”

； 同时从 数据库 中下载大亚基核糖体 境类型区分为海岸 （ ， 公开海域深层海水

基因的序列 （ 包括 和 基 因 ） （ 和公开海域表层海水 （

并命名 为
“

。 用 软件以 种类型 ；海岸指深度小于 公

的相似度对
“ ”

分出 组 开海域深层海水指深度和采样深度同时大于

，再从每组抽取代表序 公开海域表层海水指深度大于 但采样

列 作为 的待查 序列 。 深度小于 。 样品 的详细环境参数描述见

元基因组数据集的选取 表 。

表 个海洋样品环境参数描述

样品名 样品类型 采样位置 采样深度 水深

° 。

。 。

° °

° °

° °

° °

—

° °

° °
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续表

一 —

°

° °

° °

° °

注 代表海岸样品 ， 代表公开海域深层海水样品 代表公开海域表层海水样品 下表同

域分类水平海洋微生物 多样性研究 比 （ 图 。 古生菌在海岸 、公开海域深层海水和

用 条代表序列对 个海洋元基因组数据 表层海水的相对百分 比分别为 、 和 真

集进行 搜索和筛选后 ， 得到 条元基 核生物在海岸 、公开海域深层海水和表层海水

因组序列 。 分类结果表明古生菌共有 条 ， 细 种海洋环境类型 中均可检测到 ，但其相对百分 比

菌 条 真核生物 条 。 古生菌 、细菌和真核 较低 分别为 、 和 。 细菌在在海岸 、公

生物在每个样品 中 的详细分布见表 。 同时计算 幵海域深层海水和表层海水 种海洋环境类型 中

了古生菌 、细菌和真核生物在海岸 、公开海域深层 都占主导优势 其相对百分比分别为 和

海水和表层海水 种海洋环境类型 中 的相对百分 。

表 古生菌 、细菌和真核生物在 个海洋样品 中 的分布

样品名 样品编号 古生菌 细菌 真核生物 总计

“

」

门分类水平海洋微生物 多样性研究

门分类结果表明古生菌 、细菌和真核生物可

； 丄
分为 个门 ’按照平均百分比进行排序 ， 选择了

：

平均百分比大于 的 个门 （ 图 其中古生

芝 二 菌包括 和

个门 ； 真核生物包括 、

、 和

广 个门 ； 细菌包括

■ 一 一 一丄 ■ 丄 、 、

图 古生菌 、细菌和真核生物在 种

海 羊环境类型中的分布
、 、

和

门 只在深海样品 和 中检测到 ，相对百分比
” 表示样品数量

分别为 和 。 真核生物中 门
、 、 ， ■

主要分布在 样品 中 （ 门主要分
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布在 样品 中 （ ， 门主要分布 和 ， 与 纲一样 ，

在 样品 中 （ 。 纲也广泛分布于海洋 中 。 同 时 ，

又对 门 的主要纲进行了分析 ， 结果

■
表明 占主导优势 ， 相对百分 比为

—

？“
。 纲和 纲的相

对百分比分别为 和 。

■

■
」

如
“

「

—

畠
■

丄
“

图 门主要纲

在 种海洋环境类型 中的分布

图 个 门在 个海洋样品 中的分布
。

颜色深浅表示该菌在样品 中的相对百分 比 ，这里只展示 了平均

相对百分 比大于 的门 ， 个不 同样品进行 了 聚类

分析

■

纲水平 门 和

门 多样性分析
丄 八

、

丄 从
图 门主要纲 多样性分析

由于 门在 个海洋样品 中 的
】

平均百分比达到了 ， 因此对其下面的主要纲

在 种海洋环境类型 中 的分布进行 了分析 （ 图

。 选取了平均百分比大于 的 个纲 ， 即

、 、 在海岸样品 中 ，没有检测到古生菌 这也与实

和 际相符合 ， 因为古生菌一般分布于深海或极端环

。 纲在海岸 、公开海域 境 如碳循环中的产 甲烷古生菌
°

和氮循环中 的

深层海水和表层海水的相对百分比分别为 、 氨氧化古生菌 。 通常认为真核微生物分布在

和 说明其在海洋 中分布广泛 海岸及海面表层 ，那里生存环境氧气充足 ， 阳光充

纲在海岸 、公开海域深层海水和表层海 裕 ， 符合大多真核微生物好氧的特点 ，但在本研究

水的相对百分比分别为 、 和 这也 结果中 深海的相对百分比高 这也可能是因为只

与 纲本身在海洋 中分布较少相 考虑 个深海样品所造成的误差 。 在海洋微生物

关 。 纲在海岸 、公开海域深层 群中 ， 细菌 占绝大多数 ， 虽然样品采集地点较少 ，

海水和表层海水的相对百分 比分别 为 、 和 但也基本覆盖 了海洋从表层到深层 、从海岸到公

。 纲在海岸 、公开海域深 开海域 、从赤道附近到极地各种环境类型 。

层海水和表层海水 的相对百分 比分别为 、 门是古生菌的一大分支 ， 最初
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是在海岸样品 中通过 系统发育分析得

到的 在深海样品检测到 门 ，说
：

明其在海洋分布的广泛性 。 细菌中含量最高的门
」

是 门 ， 特 别 是 在 海 序 样 品
；

、 、 、 和公开

海域表层海水样品 表明其偏好阳光和 ：

氧气充足 的海水表层 。 同 时观察发现
：

门也主要分布于海岸样品 、

。

，

、 、

纲的微生物通常参与硫还

原反应 ， 因此往往分布于深海或深海沉积物 ■

这也与本研究得出 的结果相一致 。

：

是古生菌中多样性很高的一个类群 ，并且
’

， ， ：

在海洋环境中广泛分布 ，对全球海洋的氨氧化有

显著作用 。 起初被分类到
， ， ：

门 ，不过最近的 比较基因组学和进化分析结果表

明 是属于 门
〔

。 尽管

在深海有非常高的丰度 （ 图 和图 ，但与浅海
’ 取

、

的 类群相比研究的还很少 ，未来还有很多关

于 的生理和代谢问题需要 回答。

本研究基于兀基因组的方法从域 、门 、纲 种

分类水平分析了海洋微生物的多样性。 由于元基

因组只能反映环境中微生物的组成 而元转录组
’ ’

上 — 、一 … 、

可以反映环境 中具有生物活性的微生物的组成 ，

：

因此未来还可以从元转录组的角度分析海洋环境

放生物的活性组成 。 问时 ， 由于兀基因组和兀转

录组都可以避免 的偏 向性扩增 ， 因此还可以

对常用
‘ ‘

通用 弓 物
”

的覆
生

宇进行评估
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