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[摘　要]　MGII古菌是浅层海洋水体中丰度较高的异养微生物类群之一,在海洋有机质代谢中具

有不可忽视的作用.研究表明 MGII古菌在边缘海比远海环境具有更高的丰度和代谢活性.然

而,我们对于 MGII古菌在边缘海的分布特征仍知之甚少.本研究对中国四个区域(从南到北依次

为珠江口、九龙江口、东海和胶州湾)表层水体的 MGII种群结构进行了研究,分析了 MGII古菌在

这些区域中生境内、生境间的多样性,MGIIOTUs分布情况以及进化关系.结果表明:MGII古菌

在珠江口的多样性最高,东海和九龙江口次之,胶州湾最低.同时,珠江口 MGII的均匀性指标最

高,暗示其较为稳定的 MGII群落结构.此外,珠江口的 MGII的多样性与其他区域具有显著差异.
进化树分析发现珠江口的 MGII类群包含四个亚组,分布最为广泛,并且与其他区域有着明显的区

分,而九龙江口、东海和胶州湾的分布相对紧凑,相互之间的 MGII类群有交叉.研究珠江口 MGII
生态功能的特异性有助于进一步理解 MGII古菌在全球边缘海的分布特征及其生态功能.
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２０多年以前,海洋浮游古菌就已经被报道[１,２].
当时,DeLong和 Fuhrman等人基于１６SrRNA 测

序技术在海水中发现了泉古菌门(Crenarchaeota)下
的 MarineGroupI(MGI)和广古菌门(EuryarchaeＧ
ota)下的 MarineGroupII(MGII).研究发现,MGI
的１６SrRNA基因序列的平均相似度高达９４％,而

MGII的１６SrRNA平均相似度仅为８５％[３,４],具有

较高的多样性.现今,MGI的研究取得了重大进

展,相比之下,我们对于 MGII的生理代谢途径和生

态功能等方面的理解仍不甚明了[５,６].目前研究的

瓶颈在于尚未有 MGII的纯培养或富集培养,对于

该类群的认知主要通过分子生态学和宏基因组学等

研究方法获得.

MGII是海洋水体中丰度最高的广古菌[１],在全

球海洋中的生物量约为３×１０２７个细胞[７].一般来

说,MGII在表层水中的丰度大于深层水[８１０],而

MGI在深层水具有更高的丰度[９１１].这表明 MGII

古菌是真光层的主要类群,MGI则是中层和深层海

水的优势类群[３,８].通过１６SrRNA 分析,MGII古

菌主要被分为 MGII．A,MGII．B两大亚组[３,１２,１３],
此外 MGII．C,MGII．D亚组在深海热液口环境中另

有报道[１２].Hugoni等人在巴纽尔斯湾的研究发现

MGII．B在冬季大量勃发,而 MGII．A 在夏季含量

最高,冬季最低[１５].XiaX,Guo W 等人在南海的

研究也发现同样的现象[１６].这种随季节变化而截

然不同的变化模式表明他们可能受到不同季节的温

度、营养盐等因素的影响,暗示 MGII．A 和 MGII．B
为不同的生态型[１５].在空间上,MGII．A 主要分布

在 表 层 或 真 光 层,而 MGII．B 主 要 在 深

层[１４,１５,１７,１８],因此表明 MGII．A和 MGII．B具有不

同的生态位.Frigaard等人发现真光层中大约有

１０％的 MGII古菌含有编码具有利用光能潜力的视

紫红质蛋白的pop 基因,而在真光层以深的 MGII
古菌中尚未发现[１８].Iverson等人在２０１２年从皮吉
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特湾表层水中获得了首个 MGII古菌全基因组序

列,发现该 MGII含有编码蛋白酶和脂酶的基因[１９].
李猛等人在２０１５年发现海洋深层水的 MGII古菌

的基因组中含有具有编码蛋白质降解、糖类降解、脂
肪酸的β氧化等代谢通路的酶[２０].同年,MartinＧ
Cuadrado等 人 报 道 了 在 地 中 海 叶 绿 素 最 大 层

MGII．B类群的基因组,该基因组含有较高丰度和

多样性的肽酶和一个特征性的琼脂酶,表明其具有

降解海洋中蛋白类有机质和大部分藻类产生的多糖

的能力[２１].由此可见 MGII．A 和 MGII．B具有不

同的生存方式和代谢途径.
海洋中的有机碳由particulateorganicmatter

(POM)和 dissolved organic matter (DOM)组

成[２２].MGII古菌既能降解POM 为 DOM,同时也

具有吸收利用 DOM 和无机碳的能力[２３].因此,

MGII古菌的研究对于全球海洋碳氮循环意义重大,
而边缘海区域 MGII古菌的研究对于理解 MGII古

菌的生态功能尤为关键.首先,MGII古菌的分布呈

现 近 海 丰 度 高,离 岸 越 远 丰 度 逐 渐 降 低 的 趋

势[１６,２４,２５].谢伟等人在珠江河口的研究表明该区

域 MGII古菌的丰度相比其他已报道的海洋环境中

的高了一个数量级[６].同时,Aylward等人的模拟

培养实验的转录组数据显示,在加利福尼亚沿海的

MGII古菌含有大量的转录本(transcript),而北太

平洋亚热带换流中未检测到 MGII古菌的转录本,
证明近海的 MGII古菌比远洋的具有更高的代谢活

性[２５].另外,Needham 和 Fuhrman在对南加州圣

佩德罗海的一次藻华勃发的连续观测发现,MGII古

菌在藻类勃发的中后期,可达到整个原核生物类群

的３０％,比SAR１１的丰度都要高[２６],而在边缘海区

域,特别是近海和河口,有大量从陆地输送来的新鲜

的有机质,伴随着有大量的硅、磷和氮元素的输入,
藻类勃发[２７].这些研究表明,MGII在近年来藻类

爆发频繁的河口及边缘海区域的有机碳转化过程

中,发挥着重要作用.
目前,研究报道 MGII古菌的分布受到诸多环

境因素的影响,例如温度[６,２８３０]、季节[１４,１５,３１]、初级

生产力(或藻类)[６,２９]和盐度[２９,３２,３３]等.然而,我们

对于 MGII古菌在近海与河口的整体分布的认知仍

十分有限[３４,３５].在本研究中,我们从南到北依次为

珠江口,九龙江口,东海和胶州湾的表层水样品中提

取了DNA,利用古菌特异引物进行PCR扩增,通过

IlluminaMiseq平台进行高通量测序.我们对测序

数据进行了分析,得到了古菌的群落结构信息.同

时,结合温度、盐度等环境参数进行分析,研究了

MGII古菌在近海与河口的多样性和分布特征,并探

讨其分布模式.此项研究为理解 MGII古菌在全球

海洋的分布及其生态功能提供了指示意义.

１　材料与方法

１．１　样品采集

本研究样品采集来自中国近海与河口四个不同

位点的表层水,共５９个样品(图１).其中,珠江口

２１个,九龙江口１８个,东海１０个,胶州湾１０个.珠

江口是对同一个站点进行２４小时连续观测,每间隔

２小时进行取样;九龙江样品的采集选自 A６、A７、

A８等６个站点;东海采样位点处于一个水层断面

A６内,并对其中一个站点 A６Ｇ８在不同时间进行样

品收 集;胶 州 湾 选 取 了 近 岸 点 (A５３)和 湾 外 点

(D７１０)两个站点.利用潜水泵采水后立即使用过

滤器进行过滤,收集膜样.部分站点采用分级过滤,
即分别通过 ２．７μm 滤膜(WhatmanGF/D１８２３Ｇ
０４７),０．７μm (WhatmanGF/D１８２５Ｇ０４７)和０．２μm
的滤膜(MilliporeGTTP０４７００),膜样放置于 －８０℃
冰箱进行保存.过滤后的部分水样使用５０ml离心

管(NEST６０２００２)保存,用于营养盐的测定.

图１　采样站点分布图

１．２　DNA提取和高通量测序

膜样用剪刀剪碎后,利用FastDNA土壤试剂盒

(MPBiomedicals,USA)结合快速研磨仪(JXFSTＧ
PRPＧ２４)进行DNA提取,流程按照参考手册进行操

作.古菌１６SrRNA 的 PCR 扩增采用覆盖 V４和

V５区的古菌特异引物 Arch５２４F(５′ＧTGYCAGCＧ
CGCCGCGGTAAＧ３′) 和 ９５８RＧmod (５′ＧYCCGＧ
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GCGTTGAVTCCAATTＧ３′).反应程序如下:９５℃
预变性３分钟,接着进行３５个循环,包含９５℃变性

４５秒,５５℃退火４５秒,７２℃延伸９０秒,循环结束后

７２℃１０ 分钟进行最后的延伸,接 着 降 温 到 ４℃.

DNA 纯化后进行Illumina MiSeq平台双端测序

(PE２５０).

１．３　营养盐的测定

营养盐分析使用德国 AutoＧAnalyzerTechniＧ
con１４７II营养盐分析仪 (AAII,BranLuebbe).
具体而言,采用硅钼黄法测定硅酸盐含量;采用磷钼

蓝分光光度法测定磷酸盐浓度;采用苯乙二胺分光

光度法测定亚硝酸盐含量;采用铬柱还原法及苯乙

二胺分光光度法测定硝酸盐和氮的含量.

１．４　数据分析

１．４．１　数据预处理

测序后得到的原始数据导入 Qiime２version
２０１８．２(https://qiime２．org/)中按照DADA２[３６]方

法进行低质量序列的过滤、拼接、嵌合体的去除等质

量控制.相对于过去通常使用的基于９７％的聚类

挑选代表 OTU,利用 Qiime２１００％ OTU 可以获得

更高分辨率和准确的信息.OTU 注释与 Silva１２８
数据库进行比对,挑选出属于 MGII古菌的序列,根
据 MGII古菌序列数表格的分布特征,为了消除测

序深度差异对多样性分析的影响,将样品测序条数

统一抽平至１１９５条,共保留有４４个样品.其中珠

江口１５个,九龙江口１６个,东海８个,胶州湾５个,
共有２４２个 MGIIOTUs.为了降低实验过程中产生

的误差,同时排除极低丰度类群,我们过滤了只存在

一个样品中的 MGIIOTUs后,剔除了在全部样品中

(４４个)频率总数小于２００的(去除了含量在所有样品

中平均丰度低于０．３８％的OTU),最终得到了该研究

区域平均相对丰度最高的７７个 MGIIOTUs.

１．４．２　MGII古菌多样性分析

MGII古菌的生境内多样性(Alpha多样性)采
用了物种群落丰富度指标 FaithPhylogeneticDiＧ
versity[３７]和均匀性指标 Pielou􀆳sEvenness[３８].在

生态学家开发的一系列计算物种丰富度的方法中,
其中最为广泛使用的度量指标为 Faith在１９９２年

提出的 Faith􀆳sphylogeneticdiversity(PD)[３７,３９].
该指标结合了物种的进化关系,对群落结构的丰富

度进行了定性描述.计算的结果使用 KruskalＧwalＧ
lis秩和检验分别计算显著性情况.Pielou在１９６９
年把均匀度定义为群落测量的多样性 H′与最大的

多样性 H′max的比值,该指标表示在一个区域中的范

围为０(无均匀性)到１(完全均匀).以Shannon指

标为例,若设群落的Shannon指数为 H′,Pi为第i
个物种的相对值,物种数为S,则均匀度指数J′为:

J′＝H′/H′max＝ (－􀰐
n

i＝１
PiInPi)InS (１)

生境间多样性(Beta多样性)采用了unweightＧ
edUniFracdistance[４０]距离进行计算,图形的绘制

采用R语言软件包phyloseq[４１].另外,我们对抽平

后的 MGII古菌序列进行了多样性Shannon指标随

着抽样深度的分析.以上分析均利用 Qiime２内置

插件diversity进行分析,结果使用EMPeror[４２]进行

可视化.

１．４．３　MGII古菌进化树构建

MGII古菌的１６SrRNA 系统发育树构建采用

phylogeny．fr[４３],建树的 MGII古菌序列参考与已

发表文章的 MGII古菌不同亚组的序列[１２]进行比

对,主要有五个步骤:(i)最初根据 MUSCLE[４４]算法

进行比对;(ii)比对结果通过 Gblock[４５]进行优化;
(iii)利用 PhyML[４６]根据最大似然法构建发育树;
(iv)通过 TreeDyn[４７,４８]对发育树进行展示;(v)系统

发育树的物种丰度注释和修饰通过iTOL[４９].物种

注释中的 MGIIOTUs相对丰度为四个区域各自的

平均值.

２　结　果

２．１　研究区域环境参数

除了季节、温度和盐度参数以外,其他已测量的

环境参数指标在不同区域存在着差异(表１).采样

季节上分为春季(三月和四月份)、夏季(八月)和秋

季(九月和十月),过膜孔径分为２．７μm、０．７μm 和

０．２μm.其中,胶州湾采样时间涵盖春夏两个季节,
九龙江的采样包含春夏秋三个季节,东海和珠江只

在夏季进行.季节和温度在胶州湾有明显的一致

性,但在九龙江区域,这种春夏秋季节的差距则明显

缩小.从营养盐测试数据来看,不同的站点水体环

境具有区域环境多样性.珠江口的站点采集的样品

在一天不同的时间内盐度存在明显的变化;九龙江

口不同位点样品同样存在较大的盐度变化;胶州湾

和东海的样品盐度变化则较小.珠江口站点不同时

间硝酸、亚硝酸和硅酸参数变化波动明显;胶州湾的

亚硝酸和硅酸含量远低于珠江口,其中湾内站点

A５３的亚硝酸、硝酸、磷酸和硅酸的含量均远大于湾

外站点D７１０.亚硝酸盐是硝化反应的中间产物,通
常会很快被相应的微生物利用,在海水中浓度一般
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较低,如同大洋水体缺氧层中发生的反硝化作用而

造成的亚硝酸盐累积一样[５０],在胶州湾内站点和珠

江口出现的亚硝酸盐高值可能与这些区域水体中由

于低氧而发生的反硝化过程有关.

２．２　MGII古菌群落在中国近海和河口的多样性

特征

根据Shannon曲线,抽平后的 MGII古菌在不

同区域样品中均已达到了平台期(图２),表明数据

抽样深度满足多样性分析要求.群落α多样性包含

了物种丰富度(Speciesrichness)和均匀度(EvenＧ
ness)两个指标.本研究中,MGII古菌物种多样性

在珠江口最高,东海和九龙江口次之,胶州湾最低,

总体表现为南高北低的趋势(图３).根据 KruskalＧ
wallis算法计算得到的Faith􀆳sPD值的显著性情况

表明除了东海和九龙江河口的 MGII古菌多样性未

有显著差异外,其他区域之间均有显著差异(p＜
０􀆰０５),而珠江口区域与其他区域的 MGII古菌的多

样性均有极显著的差异(p＜０．０１)(表２).

MGII古菌在中国近海和河口的Pielou均匀度

表现为珠江口最高,而九龙江、东海和胶州湾区域之

间并无明显区分(图４).KruskalＧwallis算法计算

Pielou均匀性表明珠江口与其他环境具有极显著差

异(P＜０．０１),而除珠江口以外的其他环境之间并无

显著区分(表３).

图２　不同区域 MGII的多样性指标Shannon随抽样深度的变化情况

图３　不同区域 MGII古菌Faith􀆳sPhylogeneticDiversity值
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图４　根据Pielous􀆳sevenness计算 MGII古菌在不同区域分布的均匀性

表２　KruskalＧwallis算法计算Faith􀆳sPD值的显著性.

带∗∗ 为红色的表示极显著相关,∗ 为显著相关

Group１ Group２ H pＧvalue qＧvalue

ECS(n＝８) JLR (n＝１６) ２．７３３８ ０．０９８ ０．０９８
ECS(n＝８) JZB(n＝５) ６．１９２９ ０．０１３∗ ０．０１９２∗

ECS(n＝８) PRE(n＝１５) １２．６０４２ ０．０００４∗∗ ０．００１８∗∗

JRE(n＝１６) JZB(n＝５) ４．２６１４ ０．０３９∗ ０．０４６８∗

JRE(n＝１６) PRE(n＝１５) １１．８２６６ ０．０００６∗∗ ０．００１８∗∗

JZB(n＝５) PRE(n＝１５) １０．７１４３ ０．００１∗∗ ０．００２１∗∗

表３　KruskalＧwallis算法计算pielou􀆳seveness值的显著性.

带∗∗ 为红色的表示极显著相关,∗ 为显著相关

Group１ Group２ H pＧvalue qＧvalue

ECS(n＝８) JLR (n＝１６) ０．００３８ ０．９５１２ ０．９５１２
ECS(n＝８) JZB(n＝５) ０．７７１４ ０．３７９８ ０．４５５７
ECS(n＝８) PRE(n＝１５) １０．００４２ ０．００１６∗∗ ０．００４７∗∗

JLR (n＝１６) JZB(n＝５) ０．９８１８ ０．３２１８ ０．４５５７
JLR (n＝１６) PRE(n＝１５) １２．１０００ ０．０００５∗∗ ０．００３０∗∗

JZB(n＝５) PRE(n＝１５) ７．０８７６ ０．００７８∗∗ ０．０１５５∗

PCoA(UnweightedUnifracdistance)分析不考

虑序列的丰度,根据物种进化间的关系对样品间进

行距离的计算.本研究中,MGII古菌群落组成在珠

江口生境与中国近海和河口其他生境之间有明显的

区分(图５).根据 MGII古菌计算得到的距离指标,
珠江口样品间的距离十分接近,表明在珠江口环境

的 MGII古菌在组成上的差异十分微小;东海环境

中不同的样品存在较大差异,分布范围广;胶州湾和

九龙江的部分样品距离较近,表明其 MGII古菌群

落组成存在较大的重叠;九龙江区域样品分布距离

最为广泛,表明该区域存在多种 MGII古菌类群

结构.

２．３　MGII古菌进化树分析

根据已发表的 MGII可分为 MGII．A、MGII．
B、MGII．C、MGII．D四个亚组[１２],以这些亚组的

代表序列和本研究得到的 MGII古菌１６SrRNA
进行序列比对,并根据最大似然法构建系统发育

树,四个区域的 MGII序列分布于四个亚组代表

序列之间,根据这些代表序列的位置,将相应分

支命名为 ClusterA,B,C,D(图６).图中分支的

深蓝色圆点表示 bootstrap大于５０％.不同区域

的 MGII古菌的分布具有不同的模式:珠江口的

MGII古菌在 ClusterA,B,C,D上均有分布,且分

布比 较 均 匀;胶 州 湾 的 MGII古 菌 主 要 分 布 在

ClusterA和 ClusterC两个分支;而东海的 MGII
古菌分 布 主 要 在 ClusterA 和 ClusterB 两 个 分

支,少量在ClusterC分支;九龙江的 MGII古菌分

布与东海类似,同样是在 ClusterA,ClusterB和

ClusterC三个分支,但是在进化树上分布更为广

泛.珠江 口 环 境 的 MGIIOTUs与 其 他 区 域 的

MGIIOTUs分布有明显的区分,而其他区域之间

互有交叉.

３　讨　论

３．１　MGII古菌的生态功能、区域特点及其多样性

边缘海面积虽然只占全球海洋表面积的７％,
但贡献了全球海洋初级生产力的３０％[５１].其有机

质含量丰富,种类繁多,既有大量从陆源来的有机

质,也有海洋藻类、浮游微生物等海洋环境自身产生

的物种[５２],微生物丰度和多样性高.Bianchi等人发

现了在边缘海存在大量陆源难降解有机质“丢失”的
情况,并提出了微生物介导的“激发效应”[５３].最新

基因组学的研究均表明 MGII古菌介导有机质代

谢[１９２１],是海洋碳循环的重要的驱动者[５].亮氨酸

分解后能迅速转换成葡萄糖,因此可以用它的代谢

速率估算异养微生物的次级生产量[５４].Alderkamp
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等人发现 MGII对亮氨酸的吸收能力和拟杆菌相

近,远高于 MGI[５５],这表明 MGII古菌能高效的利

用藻类和浮游微生物固定的有机质.由此可见,

MGII古菌在边缘海区域有机质代谢中可能发挥了

重要的作用.
系统发育树结果表明 MGII．A和 MGII．B在中

国近 海 和 河 口 区 大 量 存 在 是 海 洋 中 的 主 要 类

群[３,５６],且在进化关系上是与深海热液口相似的类

群.经前人研究表明MGII古菌具有不同的生态型[１５],

图５　PCoA(unweightedUnifracdistance)分析 MGII
古菌在不同区域分布距离情况

不同的生态型适应了不同的生态位[１０,１１,１６],并且在

代谢 途 径 上 有 所 不 同[１８,２０].例 如,MGII．A 和

MGII．B在季节变化上、海洋中分布层位、生态功能

等方面存在明显差异[１５].MGII．C和 MGIID则在

深海环境中被发现[１２].因此,在中国近海和河口区

MGII古菌这种特殊的种群结构暗示其可能有着独

特的生态功能.
本研究整合了中国近海和河口区域环境(珠

江口、九 龙 江 口、东 海 和 胶 州 湾)的 MGII古 菌

１６SrRNA数据,首次系统研究了 MGII古菌在中

国近海和河口的分布.PCoA 分析表明中国近海

和河口的不同区域 MGII古菌分布具有区域特异

性.九龙江区域 MGII古菌群落分布广泛,表明

该区域 MGII古菌群落结构可能受到多种复杂的

因素控制;胶州湾和九龙江部分样品间的距离较

近,表明其 MGII古菌群落组成存在较大的重叠.
珠江口的环境多样性、均匀度和其他区域有显著

差异,进化树分析也同样表明该区域 MGIIOTUs
的分布与中国近海和河口其他区域具有不同的

模式.这种分布的差异表明 MGII在中国近海和

河口不同区域的生态功能、生物地球化学循环中

发挥的作用可能有所差别.由于不同区域采样

过程所测试的环境参数的不一致性,MGII群落

分布与环境因子关系的研究受到限制,这一方面

在后续研究中待进一步开展.

图６　MGII古菌进化树分析
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３．２　MGII古菌在珠江口的环境特殊性

MGII古菌系统发育树中显示珠江口环境的

MGII在四个亚组均有分布,并且在不同分枝上较为

广泛和均匀.类似的,LiuJ,YuS等人在珠江口系

统发育树分析发现 MGII多样性十分高,可以分为

九个小 的 分 枝,并 且 每 个 分 枝 均 具 有 较 高 的 丰

度[３３].XieW,LuoH 等人在珠江口咸淡水混合区

的研究表明该区域颗粒态的 MGII１６SrRNA 的丰

度可达到每升海水１０８个拷贝,数值远大于其他海

域[６].Mincer等人对蒙特利湾进行了长达两年以

上的观测,发现 MGII呈现出明显的季节性变化,表
层水体每升海水中,MGII１６SrRNA 基因大部分在

１０７个拷贝,但在１９９７年春季勃发阶段,MGII１６S
rRNA基因的丰度可到１０８拷贝/升.美国加州沿

海研 究 发 现 MGII１６SrRNA 的 丰 度 为 １０７ 拷

贝/升[２４].
另外,本研究显示 MGII在中国河口区的多样

性的系统性研究发现 MGII古菌类群在珠江口环境

具有较高的多样性(图２、图３、图６).地中海和法国

滨海巴纽尔斯湾两处边缘海的研究发现 MGII主要

分为 MGII．A和 MGII．B两个亚组 [１５,２１].太平洋

边缘海的研究发现了 MGII．A,MGII．B以外只存在

于中层或中层海水的亚组 MGII．C[１１].由上可见,
珠江口环境的 MGII古菌相比全球边缘海其他区域

同样具有较多的类群和更高的丰度.

MGII古菌在珠江口有较高的丰度和多样性可

能由以下几个原因导致:１．珠江口 MGII古菌群落

受到剧烈的环境扰动,环境差异大.珠江口盐度的

巨大变化反映该区域受到明显的潮汐作用,水动力

过程强烈.这种差异和复杂的河口生态环境演化适

应了不同的 MGII古菌类群.另一方面,这些 MGII
古菌群落高度的均一性,表明其结构具有极高的稳

定性,从而对珠江口环境的扰动具有较强的抵抗能

力.因此,在珠江口区域不同时间的研究均发现了

MGII古菌有较高的丰度和多样性[６,１６,３３,５７].２．珠

江口特殊的磷酸盐限制环境使得 MGII具有突出优

势.从珠江口获得的 MGII基因组 MGII_P中发现

了含有高亲和力的磷酸盐转运子[６],相比其他微生

物类群,在对磷酸盐的利用具有更强的竞争力,因此

MGII古菌在珠江口能保持较高的丰度.总而言之,
珠江口的 MGII古菌这种稳定的群落结构、高度的

多样性和丰度,具有降解通过珠江输送来的大量的

有机质和营养物质的能力,以及特殊的代谢功能暗

示该区域的 MGII古菌在生物地球化学元素循环中

发挥了积极和关键的作用.

４　研究展望

MGII古菌占了海洋水体古菌的近２０％[７],在
近海及开阔大洋[１０]中都具有较高的多样性.尽管

目前我们鉴别出了部分亚组,由于目前 MGII的系

统分类树多是通过１６SrRNA的部分区间进行计算

获得,不同研究团体得出 MGII亚群也存在一定差

别[１２,２３],基于１６SrRNA 全长或者全基因组的测序

而建立更加稳定的 MGII系统分类树,是下一步亟

待开展的一项重要工作.
近年来,基因组学的研究使得我们对于 MGII

有了全新的认识.ZhangCL等人在２０１５年发表了

关于 MGII古菌的首篇综述[５],结合其中提到的关

于海洋 MGII古菌的主要研究方向,我们提出 MGII
未来应聚焦以下几个方面:

系统研究 MGII古菌在全球海洋的分布模式及

与环境因子关系;
通过宏基因组测序和单细胞测序,提升 MGII

古菌的基因组序列饱和度;
加强对 MGII古菌的富集与培养,以便对其生

理生态特征进行详细的研究;
对 MGII古菌膜质化合物特征进行鉴定,以评估

海洋中glyceroldialkylglyceroltetraethers(GDGTs)
化合物的真正来源和其生物地球化学功能;

量化 MGII古菌与异养细菌在降解有机碳速率

上的差别,以评估 MGII在海洋碳循环中的贡献;
厘清 MGII古菌在海洋微生物中的演化地位及

与其他原核生物或病毒的可能共生模式.
目前国家自然科学基金委员会新开展的“水圈

微生物驱动地球元素循环的机制研究重大研究计

划”,选择包括近岸与河口的典型水域自然生境,“聚
焦微生物参与的碳氮硫等元素生物地球化学循环过

程,发现功能微生物(群)与环境之间相互作用的新

类型,阐明水圈微生物驱动碳氮硫等元素生物地球

化学循环的机制”.对以上 MGII古菌的深入研究,
能够帮助我们回答该研究计划所关注的近海与河口

生境微生物群落形成及其与环境互作机制的关键科

学问题.
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Abstract　MGIIthatbelongingtoEuryarchaeota,areamongthemostabundantheterotrophicmicroorganＧ
ismsinsurfaceoceanandareimportantplayersinthedegradationoforganicmatter．Researchsofarhas
shownthatthedistributionofMGIIcouldbeaffectedbyvariousparameterssuchasseasonality,temperaＧ
tureandsalinity．Theywereknowntohavehighermetabolicactivityincoastalandestuarineregionsthan
theopenocean．However,thepatterningofMGIIdistributionintheoceanandtheirecologicalfunctions
areunclear．Here,weperformedsequencinganalysisusingsamplesfromfourdifferentregionsincluding
PearlRiverEstuary (PRE),JiulongRiverEstuary (JRE),EastChinaSea (ECS),andJiaozhouBay
(JZB)．ResultsofMiseqsequencingindicatethattheMGIIhavedifferentdistributionalpatternsandcommunity
compositionsinvariousareas．Diversityanalysesshowthatthefaith􀆳PDandPielou􀆳evennessofMGIIinPREaresigＧ
nificantlydifferentfromthoseinotherareas,indicatingregionalspecificityofMGIIcommunityinChinesecoastsand
estuaries．PhylogeneticanalysesshowthatMGIIOTUsfromthePRErepresentauniquegroup,whereasMGIIOTUs
inotherareashaveconsiderableoverlaps．ThisstudyprovidesanintegratedviewofMGII􀆳sdistributionalpatternsin
ChinesecoastalandestuarinewaterswhichmaycontributetoabetterunderstandingofMGII􀆳spotentialecological
functionsinthePearlRiverEstuary．
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