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摘 要：【目的】解析漳江口红树林沉积物中可培养细菌的多样性格局与产酶能力，重点探究其

中优势芽孢杆菌类群的分布特征及其环境驱动机制。【方法】采用稀释涂布法分离细菌，基于

16S rRNA 基因测序进行鉴定；利用平板法检测 8 种胞外酶活性。【结果】共分离获得 1 392 株菌

株，隶属于 4 门 97 属，其中芽孢杆菌类群为绝对优势群(占比 57.8%)。初筛发现 263 株(18.9%)潜

在新分类单元，多集中于芽孢杆菌(Bacillus)及喜盐芽孢杆菌(Halobacillus)等属。统计分析表明，

可培养细菌整体 Shannon 多样性在核心区和出海口均显著高于入海口(P<0.05)，群落结构存在显

著空间差异(P<0.05)，主要受盐度及金属离子驱动；而芽孢杆菌群落结构在空间上相对稳定，主

要受 pH 及碳氮营养因子影响。酶活筛选显示，分离菌株在蛋白酶(64.2%)与脂酶(52.6%)上的阳性

率最高；芽孢杆菌类群在多种酶类上的阳性率均高于群落平均水平，显示出广谱代谢潜力。【结

论】漳江口红树林沉积物蕴藏着丰富的可培养细菌资源。除优势的芽孢杆菌外，假单胞菌门和拟

杆菌门是维持群落多样性的关键组分。芽孢杆菌类群凭借其高生态稳定性与多底物降解能力，与

其他类群共同驱动红树林沉积物的元素循环。
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Abstract: [Objective] To characterize the cultivable bacterial diversity patterns and extracellular 
enzyme-producing capacity in mangrove sediments from the Zhangjiang Estuary, with a particular 
focus on the distribution of dominant Bacillus sensu lato and the environmental factors shaping 
their assemblages. [Methods] Bacterial isolates were obtained by dilution plating. Taxonomic 
identification was performed by 16S rRNA gene sequencing. Plate-based assays were used to 
evaluate the activities of eight extracellular enzymes. [Results] In total, 1 392 isolates were 
obtained, representing 97 genera of 4 phyla. Bacillus sensu lato constituted the dominant 
assemblage (57.8%). Preliminary screening suggested 263 isolates (18.9%) as putative novel taxa, 
largely concentrated in Bacillus and allied genera such as Halobacillus. The Shannon diversity of 
cultivable bacteria was higher in the core mangrove zone and at the estuarine outlet than at the inlet 
(P<0.05), and the community composition differed among sites (P<0.05), being mainly associated 
with salinity and metal ions. By contrast, the community structure of Bacillus sensu lato was 
comparatively stable across space and was primarily associated with pH and carbon-nitrogen 
nutrient variables. Enzyme screening showed the highest positive rates for proteases (64.2%) and 
lipases (52.6%). Isolates affiliated with Bacillus sensu lato displayed higher positive rates than the 
overall community across multiple enzymes, indicating broad metabolic potential. [Conclusion] 
Mangrove sediments from the Zhangjiang Estuary harbor abundant cultivable bacterial resources. 
In addition to the dominant Bacillus-related taxa, Pseudomonadota and Bacteroidota appear to be 
key components underpinning overall community diversity. The high ecological stability and multi-
substrate degradation capacity of Bacillus sensu lato, together with other bacterial groups, 
contribute to element cycling in mangrove sediments.
Keywords: mangrove sediments; Bacillus sensu lato; cultivable bacteria; diversity; environmental 
factor; putative novel taxa; enzyme activity

红树林是一类分布于海陆交汇地带的典型

滨海生态系统，约占全球海岸线总长度的 75%

以上[1]。作为连接海洋与陆地的重要界面，红树

林在全球碳氮储存、营养固定和气候调节等方

面发挥着关键作用[2-4]，其复杂的根系结构为多

种动植物提供栖息地，能有效缓解潮汐与风浪

的冲击，维系沿海生态安全与生物多样性[5-6]。

因此，红树林常被誉为“海上森林”，在全球生

态安全格局中具有不可替代的战略地位。

作为陆海交互作用的典型生态系统，红树

林长期处于高温、高盐、高湿、低氧以及潮汐

周期性扰动的复杂环境中，多样的生理条件和
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植被类型共同塑造了其独特的微生物群落结构，

该结构在有机质分解、营养盐转化及元素循环

等生态过程中发挥着核心作用[7-8]。这种独特的

群落结构不仅体现了微生物对极端环境的适应

能力，也为探索发掘新型功能菌提供了重要资

源[9-10]。已有研究表明，细菌是红树林生态系统

中最主要的微生物类群，不同地区的优势细菌

类群虽有所差异，但整体上多以假单胞菌门

(Pseudomonadota)、绿屈挠菌门 (Chloroflexota)、

芽孢杆菌门(Bacillota)和拟杆菌门(Bacteroidota)

为主[11-13]。

在可培养的红树林细菌群落中，芽孢杆菌

门的芽孢杆菌(Bacillus spp.)常占据显著比例。芽

孢杆菌的产孢特性使其能够在沙漠、深海、盐

碱湖以及红树林沉积物等多种极端环境下生存

并协同进化[14-15]。这种生态适应性赋予了芽孢

杆菌生理和代谢多样性，使其能够产生多种具

有应用价值的代谢产物，在农业、工业和医学

领域展现出广阔的应用前景[16-17]。因此，系统

研究红树林生态系统中芽孢杆菌多样性与功能

潜力，不仅有助于深入理解其在红树林生态系

统中的生态学角色，也为新型微生物资源的发

掘与利用提供重要科学依据。

福建省漳江口红树林是北回归线以北树种

最丰富、群落最完整、生态功能最典型的天然

红树林湿地之一，是中国第二大、福建省最重

要的湿地生态系统[18]，是微生物多样性研究和

资源发掘的理想研究平台。本研究以漳江口红

树林为研究对象，在 3 个具有不同生态特征的

代表性沉积环境中，系统开展可培养细菌的分

离与鉴定工作，重点解析在本研究培养条件下

可培养细菌群落的组成特征、潜在新物种资源、

群落多样性与环境因子的驱动机制，并对其产

酶能力进行系统测定。研究旨在：(1) 系统揭示

漳江口红树林沉积物中可培养细菌群落的多样

性及其空间分布特征；(2) 在此基础上，解析其

中优势芽孢杆菌类群(Bacillus sensu lato，含近缘

属)的群落组成及其与环境因子的关系，并与整

体可培养菌群进行比较；(3) 测定可培养细菌的

多种胞外底物降解酶活性，初步评估其代谢功

能潜力，为后续资源开发与应用评价提供基础

数据。本研究以期为理解红树林生态系统微生

物多样性、挖掘功能菌株以及后续的生态修复

与可持续利用提供科学依据。

1　　材料与方法材料与方法

1.1　试验样地特征与样品采集

试验样地位于漳江口红树林国家级自然保

护区(福建省漳州市东山县境内，地理坐标约为

117°24′−117°30′E，23°53′−23°56′N)，属亚热带

海洋性季风气候，年平均气温 21.2 ℃，年平均

降雨量为 1 715 mm。根据红树林植被分布和潮

汐梯度，将研究区划分为入海口(Z)、核心区(M)

和出海口(C) 3 个功能区。

于 2019 年 5 月(春季)、8 月(夏季)和 11 月

(秋季)的低潮期间以及 2020 年 2 月(冬季)共进行

了 4 次样品采集。退潮后在各采样点用无菌工

具去除地表凋落物，采集表层沉积物(0−20 cm)，

每点采集≥3 个平行样本合并为 1 份，合计样本

144 份。样品信息包括样品温度、采集地点、日

期、经纬度。每个沉积物样品被分为 2 份：一

份约 5 g，在运输过程中用干冰冷冻，并在实验

室中于−80 ℃保存，用于 DNA 提取；另一份于

4 ℃保存，用于进一步物理化学性质分析。

沉积物 pH 和盐度采用电位法测定(土水比

1: 2.5)； 总 碳 (total carbon, TC) 和 总 氮 (total 

nitrogen, TN)利用元素分析仪测定；NH4
+和 NO3

−

采用氯化钾浸提-流动分析仪测定；主要金属离

子(K+、Na+、Ca2+、Mg2+)采用电感耦合等离子

体发射光谱仪测定；Cl−采用硝酸银滴定法测定。

关于采样点具体的地理坐标、植被分布及理化

性质分析结果等详细信息参见本课题组 Liu

等[19]前期文献。

1.2　可培养细菌的分离与鉴定

本研究采用 2216E 海洋细菌培养基和统一
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培养条件进行分离，以获得红树林沉积物中具

有代表性、易培养的异养细菌资源。该分离策

略不可避免地会对芽孢杆菌门等易培养类群存

在偏好，所得群落结构仅代表在此条件下可培

养细菌的多样性。

采用稀释涂布法分离红树林沉积物中的可

培养细菌，具体参照刘国红等[20]的方法。称取

10 g 沉积物样本，加至装有 90 mL 无菌水的三

角瓶中，于振荡器上振荡 10 min 以上，使其充

分悬浮，再于 30 ℃、170 r/min 下摇匀 30 min。

所得悬浮液按 10 倍系列梯度稀释，取 200 µL 涂

布至 2216E 平板，于 30 ℃恒温培养箱中培养

2−3 d。挑取菌落形态差异明显的单菌落，采用

不连续划线法多次纯化，直至获得纯培养物。

刮取新鲜菌体，采用酚-氯仿法提取基因组

DNA。PCR 反应体系及程序参照刘国红等[20]扩

增细菌 16S rRNA 基因，所用通用引物为 27F 

(5′-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3′ ) 和 1492R 

(5′-TACGGCTACCTTGTTACGACTT-3′)。引物由

生工生物工程(上海)股份有限公司合成。PCR 产

物送至福州博尚生物技术有限公司进行测序。

所得 16S rRNA 基因序列上传至 EzBioCloud 数

据库(https://www.ezbiocloud.net/)进行序列相似性

比对，依据相似性结果确定菌株的系统发育

地位。

1.3　细菌胞外酶活性测定

酶活检测方法参考 Ren 等[21]、Singh 等[22]，

并对培养条件和检测体系进行了优化。鉴于分

离菌株多为中温、耐盐菌株，且在基础培养基

中生长良好，本研究将培养温度统一设定为

30 ℃，培养时间标准化为 48 h，以确保菌株充

分生长并产酶。同时，基于预实验结果调整了

部分底物浓度以及显色剂的染色时间以提高水

解圈的清晰度。木聚糖酶测定：采用含酵母提

取物 10.0 g/L、NaCl 5.0 g/L、胰蛋白胨 10.0 g/L、

木聚糖 5.0 g/L、琼脂 15.0 g/L 的培养基(pH 7.5)，

培养后加入无水乙醇，阳性菌株在木聚糖降解

区形成透明圈。纤维素酶测定：培养基配方与

木聚糖酶测定相似，但以羧甲基纤维素钠

(10.0 g/L)为底物，培养后加入碘液(2.0 g KI+1.0 g 

I2 溶于 300 mL H2O)染色，水解区呈透明圈。脂

酶测定：在 LB 琼脂中添加 1% Tween-80，阳性

菌落周围形成乳化晕圈。蛋白酶测定：在 LB 琼

脂中添加 1% 脱脂奶粉(分开灭菌)，产酶菌株形

成透明圈。木质素降解酶测定：在基本培养基

中加入 1% 苯胺蓝母液(每 100 mL 基础培养基加

1.0 mL)，产木质素过氧化物酶或锰过氧化物酶

的菌株形成脱色圈。鞣酸酶测定：在 LB 平板表

面涂布 0.1 g/mL 单宁酸溶液，形成白色不透明

薄层，透明圈表示阳性。谷氨酰胺酶测定：在

LB 培养基中添加 1% L-谷氨酰胺和 0.009% 酚红

指示剂，37 ℃培养后产酶使培养基由黄变粉红。

天 冬 酰 胺 酶 测 定 ： 使 用 专 用 培 养 基 (g/L) 

(Na2HPO4 6.0、KH2PO4 2.0、NaCl 0.5、L-天冬

酰 胺 20.0、 甘 油 2.0、 MgSO4·7H2O 0.2、

CaCl2·2H2O 0.005、琼脂 20.0，pH 5.5)，并添加

0.007% 溴百里酚蓝指示剂，产酶菌株引起颜色

变化或形成水解圈。

将纯化后的单菌落点接至各检测平板，培

养后以菌落周围是否出现透明圈、水解圈或变

色圈为标准，判断菌株是否具备产酶能力。出

现明显特征圈的记录为阳性(+)，否则为阴性(−)。

基于阳性结果占测试菌株总数的百分比统计不

同菌群在各底物上的产酶阳性率以评估其代谢

功能潜力。

1.4　数据处理与统计分析

所有统计分析均使用 R 软件(v4.3.0)完成，

绘 图 使 用 ggplot2 包 。 利 用 vegan 包 计 算

Shannon、Simpson 等 α 多样性指数，并采用方

差分析(analysis of variance, ANOVA)检验不同采

样点间的显著性差异。基于 Bray-Curtis 距离进

行 非 度 量 多 维 尺 度 分 析 (non-metric 

multidimensional scaling, NMDS)以评估群落结构

差异，并通过置换多元方差分析(permutational 

1661



 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516

SHI Huai et al. || Acta Microbiologica Sinica, 2026, 66(4)

multivariate analysis of variance, PERMANOVA)

结合 999 次置换，检验不同采样地点对群落结

构的整体影响。为解析环境驱动作用，先利用

Mantel 检验分析细菌群落结构与沉积物理化性

质 之 间 的 整 体 相 关 性 ， 再 通 过 冗 余 分 析

(redundancy analysis, RDA)量化具体环境因子的

贡献；RDA 模型的显著性经置换检验验证，结

果以排序图可视化。除特殊说明外，统计检验

的显著性水平设为 P<0.05，所有 P 值均采用错

误发现率(false discovery rate, FDR)法进行校正。

2　　结果与分析结果与分析

2.1　红树林沉积物可培养细菌的分离概

况与鉴定结果

从漳江口红树林生态系统的 144 份沉积物

中共分离获得 1 392 株细菌纯培养物，其中入海

口 359 株、保护区核心区 846 株、出海口 187 株。

基于 16S rRNA 基因序列相似性分析，这些细菌

隶属于假单胞菌门(Pseudomonadota)、拟杆菌门

(Bacteroidota)、芽孢杆菌门 (Bacillota) 和放线

菌门(Actinomycetota)共 4 个门，涵盖 97 个属、

328 个种(图 1)。

在门水平上，芽孢杆菌门菌株数量最多

(817 株，占总分离株的 58.7%)，其次为假单胞

菌门(453 株、55 个属)、拟杆菌门(86 株、7 个

属)、放线菌门(36 株、8 个属)。属水平上，优

势属包括芽孢杆菌属(Bacillus, 41.6%)、嗜碱盐

芽孢杆菌属(Alkalihalobacillus, 4.7%)、喜盐芽孢

杆 菌 (Halobacillus, 4.5%)、 伪 芽 孢 杆 菌 属

(Fictibacillus, 2.4%)， 微 泡 菌 属 (Microbulbifer, 

9.6%)、假单胞菌属(Pseudomonas, 4.0%)、弧菌

属(Vibrio, 3.8%)、海小杆菌属(Marinobacterium, 

2.2%) 以 及 黏 着 杆 菌 属 (Tenacibaculum, 

2.8%) (图 1)。

图1　红树林生态系统细菌属水平的相对含量

Figure 1　Relative abundance of bacterial genera in the mangrove ecosystem. C: Exit; M: Core area; Z: Entrance.
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不同采样生境间的细菌群落组成存在显著

差异。核心区分离到的物种数最多(230 种)，出海

口和入海口分别为 113 种和 119 种。韦恩图分析

显示，仅在核心区、出海口、入海口发现的物

种数分别为 139、45 和 40 种(图 2) [原始数据存储

在 ScienceDB (https://cstr. cn/31253.11. sciencedb.

j00231.00037)， DOI 为 10.57760/sciencedb.

j00231.00037]。

2.2　芽孢杆菌类群的优势地位

在漳江口红树林沉积物中分离获得的可培

养细菌中，芽孢杆菌类群(Bacillus sensu lato)占

据显著优势。共分离得到芽孢杆菌及其近缘属

菌株 804 株，占全部分离菌株的 57.8%，在芽孢

杆菌门中占 98.4%。这些菌株隶属于芽孢杆菌属

及其近缘属共 17 个属(表 1)。

图2　红树林生态系统3个采集地点细菌种类分布

Figure 2　 Distribution of bacterial species at three 

sampling sites in the mangrove ecosystem. C: Exit; 

M: Core area; Z: Entrance.

表1　红树林生态系统沉积物中芽孢杆菌群落分布特征

Table 1　Distribution of Bacillus community in the sediments of mangrove ecosystem

Sites

Bacillus

Alkalihalobacillus

Brevibacillus

Cytobacillus

Fictibacillus

Halobacillus

Jeotgalibacillus

Lysinibacillus

Mesobacillus

Oceanobacillus

Paenibacillus

Paucisalibacillus

Psychrobacillus

Solibacillus

Terribacillus

Thalassobacillus

Virgibacillus

Total strains

Core area

MM

48

7

0

0

1

11

0

2

0

0

0

0

1

0

0

0

1

71

MT

37

3

0

0

1

4

0

1

0

0

0

0

0

0

0

1

1

48

MB

36

12

0

0

2

4

0

0

0

0

1

0

0

0

0

0

0

55

MQ

46

5

0

0

4

6

0

0

0

0

0

0

0

0

0

2

2

65

ML

63

15

0

1

4

8

0

2

0

0

1

0

0

0

0

0

0

94

MG

42

7

0

0

2

6

1

0

0

0

0

0

0

0

0

2

2

62

Exit

CH

33

3

0

0

4

4

0

3

0

0

0

0

1

0

0

1

2

51

CG

26

2

0

1

4

5

0

0

1

2

0

0

0

0

0

3

3

47

Entrance

ZH

54

3

0

0

2

4

1

1

0

0

0

0

0

0

0

3

3

71

ZG

62

2

0

0

3

4

0

1

0

0

0

0

0

1

0

1

2

76

ZX

66

4

1

1

4

3

0

0

0

0

0

1

2

1

1

0

4

88

ZQ

69

3

0

0

2

4

0

1

0

0

0

0

0

0

0

0

0

76

Total

579

66

1

3

33

63

2

11

1

2

2

1

4

2

1

13

20

804

Codes denote the microhabitat of sediment collection, e. g., Bruguiera gymnorrhiza rhizosphere (MM), Aegiceras corniculatum 

rhizosphere (MT), Avicennia marina rhizosphere (MB), Kandelia obovata rhizosphere (MQ/ZQ), Acanthus ilicifolius rhizosphere 

(ML), bare mudflat (MG/CG/ZG), Spartina alterniflora rhizosphere (CH/ZH), Cyperus malaccensis rhizosphere (ZX).
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三个采样点(入海口、核心区、出海口)均以

Bacillus 属 为 主 要 优 势 类 群 ， 其 次 为

Alkalihalobacillus 和 Halobacillus。其中，核心

区样品中 Alkalihalobacillus 和 Halobacillus 的丰

度相对较高。

2.3　潜在新分类单元分析

参照 Kim 等[23]提出的 16S rRNA 基因相似

性 98.65% 物种划分参考阈值，本研究对分离菌

株进行初步筛选，共有 263 株(占总分离菌株的

18.9%)显示出较低的序列相似性，据此暂推测为

潜在新分类单元(表 2)，其真实分类地位仍需结

合基因组学和多相分类学证据进一步确认。这

些潜在新分类单元分别隶属于假单胞菌门、拟

杆菌门、芽孢杆菌门和放线菌门等 4 个门。其

中，假单胞菌门数量最多(185 株，37 个属)，其

次为拟杆菌门 (41 株，7 个属)、芽孢杆菌门

(29 株，6 个属)和放线菌门(8 株，5 个属)。

在芽孢杆菌门中，潜在新分类单元主要集

中于芽孢杆菌类群，分布于 6 个属(图 3)。其中，

Bacillus 属菌株数量最多(17 株)，占全部潜在新

分类单元的 6.5%，其次为 Halobacillus (6 株)和

海水女神芽孢杆菌属 (Thalassobacillus，3 株)，

泡状芽孢杆菌属 (Cytobacillus)、Fictibacillus 和

嗜冷芽孢杆菌属(Psychrobacillus)各 1 株。根据

16S rRNA 基因相似性分析，芽孢杆菌属潜在新

种 的 最 相 近 参 考 种 包 括 红 树 林 芽 孢 杆 菌

(Metabacillus mangrovi)、霞浦芽孢杆菌(Bacillus 

xiapuensis)、 岸 滨 芽 孢 杆 菌 (Metabacillus 

litoralis)、巴基斯坦芽孢杆菌 (B. pakistanensis)

等，Halobacillus 属潜在新种与 H. marinus、达

班湖喜盐芽孢杆菌(H. dabanensis)、沉积物喜盐

芽孢杆菌 (H. sediminis) 等呈较近亲缘关系；

Thalassobacillus 属潜在新种的近缘种为食有机

物海水女神芽孢杆菌(T. devorans)、黄岛海水女

神芽孢杆菌(T. hwangdonensis)等。红树林沉积物

中潜在新分类单元比例较高，且在厚壁菌门内

呈明显富集，表明红树林生态系统是芽孢杆菌

类群新种的重要潜在来源地，具有较高的系统

发育多样性与资源开发潜力。

表2　潜在新分类单元在门和属水平的分布

Table 2　Distribution of potential novel taxa at the phylum and genus levels

Actinomycetota

Bacteroidota

Bacillota

Agromyces

Microbacterium

Promicromonospora

Pseudarthrobacter

Streptomyces

Aestuariibaculum

Algoriphagus

Gramella

Lacinutrix

Robertkochia

Snuella

Tenacibaculum

Bacillus

Cytobacillus

1

2

1

1

3

26

1

2

1

1

1

9

17

1

8

41

29

Agromyces humatus

Microbacterium arthrosphaerae

Promicromonospora kroppenstedtii

Pseudarthrobacter niigatensis

Streptomyces kebangsaanensis

Aestuariibaculum suncheonense

Algoriphagus halophilus

Gramella gaetbulicola

Lacinutrix gracilariae

Robertkochia marina

Snuella lapsa

Tenacibaculum lutimaris

Bacillus hwajinpoensis

Cytobacillus praedii

97.64

98.21

98.60

98.26

98.43

98.46

98.39

96.60

98.50

94.11

97.90

98.49

98.49

97.04

Phylum Genus Strain numbers Total Nearest type strain Similarity (%)

(待续)
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Pseudomonadota

Total

Fictibacillus

Halobacillus

Psychrobacillus

Thalassobacillus

Acinetobacter

Aeromonas

Bowmanella

Celeribacter

Croceicoccus

Defluviimonas

Erythrobacter

Ferrimonas

Gaetbulibacter

Labrenzia

Limimaricola

Mangrovicoccus

Marinibacterium

Maritimibacter

Meridianimarinicoccus

Microbulbifer

Nitratireductor

Novosphingobium

Paracoccus

Pararhizobium

Photobacterium

Pseudoalteromonas

Pseudomonas

Pseudooceanicola

Psychrobacter

Rheinheimera

Rhizobium

Rhodobacter

Rhodococcus

Ruegeria

Salinovum

Serratia

Shewanella

Simiduia

Thalassobius

Vibrio

Yangia

1

6

1

3

9

1

5

1

1

2

6

1

1

2

1

4

27

1

1

42

2

2

1

1

12

2

19

4

1

2

1

1

1

1

1

1

10

1

2

13

2

263

185

263

Fictibacillus solisalsi

Halobacillus andaensis

Psychrobacillus lasiicapitis

Thalassobacillus hwangdonensis

Acinetobacter modestus

Aeromonas taiwanensis

Bowmanella pacifica

Celeribacter ethanolicus

Croceicoccus pelagius

Defluviimonas aquaemixtae

Erythrobacter nanhaisediminis

Ferrimonas balearica

Gaetbulibacter saemankumensis

Labrenzia aggregata

Limimaricola hongkongensis

Mangrovicoccus ximenensis

Marinobacterium nitratireducens

Maritimibacter alkaliphilus

Meridianimarinicoccus roseus

Microbulbifer variabilis

Nitratireductor aquimarinus

Novosphingobium panipatense

Paracoccus aestuariivivens

Pararhizobium herbae

Photobacterium halotolerans

Pseudoalteromonas tetraodonis

Pseudomonas alcaligenes

Pseudooceanicola nitratireducens

Psychrobacter piscatorii

Rheinheimera muenzenbergensis

Pararhizobium herbae

Rhodobacter lacus

Rhodococcus hoagii

Ruegeria intermedia

Salinovum rubellum

Serratia oryzae

Shewanella litorisediminis

Simiduia aestuariiviva

Thalassobius gelatinovorus

Vibrio plantisponsor

Yangia pacifica

98.59

98.61

98.57

98.57

98.10

98.27

98.12

97.95

97.94

97.85

98.63

98.28

97.12

98.56

96.45

98.19

98.57

96.88

97.34

98.63

98.56

97.32

98.58

96.82

98.30

97.78

98.64

97.05

98.08

98.48

96.82

98.49

98.17

98.27

96.32

96.50

98.16

97.94

97.06

98.51

98.46

(续表2)

Phylum Genus Strain numbers Total Nearest type strain Similarity (%)
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2.4　群落多样性及其环境因子驱动

α 多样性分析表明，红树林沉积物 3 个采样

点 的 细 菌 Shannon 多 样 性 存 在 显 著 差 异

(ANOVA, P<0.05)。其中，出海口和核心区的

Shannon 指数均显著高于入海口(图 4A)。β 多样

性分析基于 Bray-Curtis 距离的非度量多维尺

度分析 (NMDS)表明，3 个采集点的细菌群落

组成在二维排序空间中存在明显分离(图 5A)。

PERMANOVA 检验进一步证实，不同采样点间

整体细菌群落结构差异显著(P<0.01)，表明群落

组成具有统计学意义上的地理分布差异。相比

之下，芽孢杆菌群落的多样性变化趋势与整体

细菌群存在差异，其 Shannon 指数在核心区最

低、出海口最高(图 4B)。与整体细菌群落 β 多

样性不同，芽孢杆菌群落未呈现地理分布差异

(图 5B)，说明其群落结构在空间上较为稳定，

受地理分布影响较小。

Mantel test 结果表明，沉积物理化性质与整

体细菌群落结构之间存在显著相关性(P<0.05)。

冗余分析(RDA)进一步解析了各理化因子的作用

方向，基于置换检验的 RDA 模型显著(P<0.05)。

如图 6A 所示，盐度、Cl−及 Ca2+、K+、Na+等离

子浓度与整体细菌群落结构呈显著正相关，是

主要的驱动因子，而 pH 的影响最小。相比之

下，芽孢杆菌类群的群落结构(图 6B)主要受 pH

和 NH4
+驱动，其次为 TC、TN 与 Na+ (图 6B)。

pH 和 Na+对出海口和保护区核心区的芽孢杆菌

分布呈正相关，而与入海口的呈负相关。相反，

TC、TN、温度和 NH4
+与入海口的芽孢杆菌分

布呈正相关，与其余 2 个地点则呈负相关。

Mg2+、NO3
−、Ca2+、K+、Cl−等因子与芽孢杆菌

组成相关性较低。

图3　红树林沉积物芽孢杆菌潜在新种分布

Figure 3　Distribution of potential novel species of Bacillus in mangrove sediments.
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2.5　可培养细菌胞外酶活性的筛选与

评估

从红树林沉积物分离获得的 1 392 株菌株

中，具备产蛋白酶能力的菌株所占百分比最高(阳

性率为 64.2%)，其次分别为脂酶(52.6%)、纤维素

酶(41.8%)、木聚糖酶(38.4%)、鞣酸酶(33.1%)、

谷氨酶(30.7%)、天冬酶(28.9%)，而木质素酶阳

性比例最低(22.5%)。总体上，分离菌株中具备

蛋白质与脂类底物降解功能的类群分布最为广

泛，而能够降解多糖及芳香族底物的菌株比例

相对较低。

不同属群间的产酶特征存在明显差异，

图4　红树林生态系统细菌Shannon多样性指数

Figure 4　Shannon diversity index of bacteria in the mangrove ecosystem. A: Total bacterial community; B: 

Bacillus community. C: Exit; M: Core area; Z: Entrance.

图5　红树林生态系统细菌NMDS分析

Figure 5　 Non-metric multidimensional scaling (NMDS) analysis of bacterial communities in the mangrove 

ecosystem. A: Total bacterial community; B: Bacillus community. C: Exit; M: Core area; Z: Entrance.
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Microbulbifer 属在纤维素酶和木聚糖酶阳性检出

率方面表现突出，Halobacillus 和 Virgibacillus

属则在产脂酶方面表现出较高的功能丰度。

热图分析显示，蛋白酶和脂酶阳性菌株分布

最广，多糖降解相关酶次之(图 7)。值得注意的

是，芽孢杆菌类群(包括 Bacillus、Fictibacillus、

Virgibacillus 等)在 8 种酶类中均呈现较高的阳性

率，具有明显的广谱产酶特征。其中，该类群

的蛋白酶和脂酶阳性率分别为 72.4% 和 63.8%，

且纤维素酶和木聚糖酶阳性率也超过整体平均

水平。由此表明，芽孢杆菌类群在各类底物降

解酶中均具有较强的代谢响应潜力，体现了该

类群在种群水平上普遍具备的代谢多样性与广

谱产酶特征。

3　　讨论讨论

3.1　红树林沉积物中可培养细菌群落的

组成特征

福建漳江口红树林沉积物中蕴藏着丰富多

样的可培养细菌资源，共分离获得 1 392 株菌

株，隶属于假单胞菌门、拟杆菌门、芽孢杆菌

门和放线菌门 4 门 97 属 328 种。总体群落结构

与以往红树林沉积物的研究结果一致[24-26]，表

明红树林沉积物可培养细菌在门水平上具有相

对稳定的群落组成特征。然而，不同地区的优

势门类排序存在一定差异。本研究中芽孢杆菌

门菌株数量最多，而假单胞菌门在种类多样性

上占优，这与中国深圳及印度尼西亚塔拉坎红

树林的结果相似[25,27]。相较之下，海南北港岛和

三亚青梅港红树林中假单胞菌门为主要优势菌

群[28-29]，而广西茅尾海红树林则以放线菌门为

主[30]。这种区域性差异可能源于采样环境、沉

积物理化性质及分离培养策略的不同。

本研究基于 2216E 培养基和统一的好氧培

养条件，仅获得了红树林沉积物中在该条件下

可培养的细菌群落，难以覆盖大量难培养或不

可培养的环境细菌，因此对群落结构的刻画存

在一定偏好性。随着宏基因组测序和 16S rRNA

扩增子高通量测序技术的广泛应用，环境样本

整体微生物多样性的解析已成为主流。本研究

图6　环境因子与红树林生态系统组成相关性

Figure 6　 Correlation between environmental factors and bacterial community composition in the mangrove 

ecosystem. A: Total bacterial community; B: Bacillus community. C: Exit; M: Core area; Z: Entrance. Arrows 

represent environmental factors, and factors with asterisks have a significant effect on community structure 

(*P<0.05, **P<0.01, based on 999 permutation tests).
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的分离培养工作旨在为功能菌株获取和后续多

相分类学研究提供基础，可视为对高通量测序

结果的有益补充。后续研究有必要将多培养基、

多培养条件的分离策略与宏/元基因组和扩增子

测序相结合，深入解析红树林沉积物中可培养

与不可培养微生物的多样性及其功能。

3.2　芽孢杆菌类群在漳江口沉积物中的

生态适应性与功能优势

本研究显示，芽孢杆菌类群在漳江口红树

林沉积物中占据绝对优势(57.8%)，且在 3 个环

境梯度迥异的采样点间保持了相对稳定的群落

结构(图 5B)。这种“高丰度-高稳定性”的分布模

式，结合 RDA 分析中该类群主要响应 pH 和营

养因子而非盐度梯度的结果，表明其已高度适

应了红树林频繁的潮汐扰动与盐度波动。这一

现象与深圳、塔拉坎等红树林中基于分离培养

的研究结果相似，后者也报道芽孢杆菌在可培

养菌群中占据优势地位[25,27,31-32]，而与高通量测

序通常观察到其在整体群落中比例有限的结果

形成对比[11-13]。这说明，芽孢杆菌类群可能代

表了红树林沉积物中“易培养、抗逆性强”的一

类典型功能菌群。

本研究的酶活筛选证实，芽孢杆菌类群在

蛋白酶(72.4%)和脂酶(63.8%)等多类酶的阳性率

上均优于群落平均水平，纤维素酶和木聚糖酶

阳性率也较高，显示出广谱底物利用能力。已

有研究表明，来源于红树林和盐沼环境的

Bacillus 通常具备较强的蛋白酶、脂酶及多糖酶

活性，在凋落物分解和有机质矿化中发挥重要

作用[33-34]。与这些报道相一致，本研究的结果

进一步表明，芽孢杆菌类群不仅在丰度上占据

优势，而且在功能上具有明显的代谢宽度和生

图7　红树林沉积物细菌产酶资源分布特征

Figure 7　Distribution of enzyme-producing capabilities of bacteria isolated from mangrove sediments.
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态位宽度，使其能够在富含动植物残体的红树

林生境中长期保持优势，并可能成为驱动碳氮

循环的关键功能类群。

3.3　潜在新分类单元及其资源挖掘潜力

红树林沉积物环境复杂、盐度梯度大、营

养条件多变，通常蕴藏着大量尚未被描述的细

菌类群[35-36]。本研究基于 16S rRNA 基因相似性

初步筛选出 263 株潜在新分类单元，占总菌株

数的 18.9%，提示漳江口红树林沉积物中可能蕴

藏较丰富的未描述类群，是重要的微生物新种

富集环境之一。

本研究初筛获得的 263 株潜在新分类单元

中，芽孢杆菌门候选株高度集中于 Bacillus、

Halobacillus 和 Thalassobacillus 等属，暗示漳江

口红树林特殊的生境条件(如高盐、厌氧交替)可

能促进了这些类群的特异性演化。现有研究从

红树林、盐碱地及其他高盐环境中已分离出多

株耐盐、耐碱的 Bacillus 和 Halobacillus 新种或

新记录，且常伴随具有特殊的蛋白酶、脂酶或

多糖酶活性[37-39]。本研究中这些属同样在酶活

筛选中表现出较高的阳性检出率。综合来看，

漳江口红树林沉积物中大量未被描述的芽孢杆

菌类群不仅是系统分类学研究的重要对象，也

很可能是挖掘耐逆、特异性酶制剂和功能代谢

途径的关键基因资源库，值得进行后续的深度

开发。

3.4　群落多样性格局与环境因子驱动

红树林沉积物微生物群落在空间分布上表

现出显著的环境响应，受盐度、有机质含量、

植被类型等驱动[9,40]。3 个采样点(入海口、核心

区及出海口)的整体可培养细菌群落组成存在明

显分化，符合环境梯度对群落结构塑造的预期

影响。相比之下，芽孢杆菌群落 α 多样性在核

心区最低、出海口最高，呈现与整体群落相反

的分布格局；而 β 多样性无显著空间分化，群

落结构更为稳定。这种稳定性可能源于芽孢杆

菌较强的生态适应能力和保守的生理生态位[41]。

在入海口和出海口等扰动强烈区域，其他细菌

的生长受抑，而芽孢杆菌凭借其卓越的抗逆

优势获得更高的局部多样性[15,42]。这一特性表

明，芽孢杆菌类群在红树林中可能充当“功能种

子库 ”的角色，在环境胁迫下维持微生态稳

定性[43]。

RDA 分析显示，整体细菌群落分布主要受

盐度、Cl−，以及 Ca2+、K+、Na+等金属离子影

响，表明从淡水(入海口)到咸水(核心区和出海

口) 的 盐 度 梯 度 是 驱 动 群 落 更 替 的 关 键 因

子[40,44-45]。本研究中 pH 的影响相对较弱，而现

有研究普遍认为 pH 是塑造土壤细菌群落结构的

重要因子[46]。这可能与本研究采用的培养方法

偏向耐培养类群有关[47]。不同生境对相同环境

因子的响应方向不一，可能源于各区域微生物

群落在长期演化中形成的差异化生态适应性[48]。

例如，出海口频繁的潮汐扰动和盐度波动筛选

出了具有离子稳态调节机制的微生物[49]，而在

环境相对稳定的核心区，群落结构更多受有机

质积累和根际作用的影响[50]。相较于整体细菌

群落，芽孢杆菌群落组成与 pH 和 NH4
+相关性

最大，其次为 C、N 等营养因子。这说明芽孢杆

菌的群落构建更依赖于养分可利用性与局部化

学环境，呈现以资源响应为主的生态策略[51-52]。

3.5　功能酶资源与生态功能启示

可培养细菌的产酶能力系统筛查揭示了红

树林沉积物微生物群落功能型多样性。分离菌

株在蛋白质和脂类底物降解方面活性最高，与

红树林沉积物中富含凋落物和有机碎屑的生态

特征相吻合，体现了微生物群落在长期资源选

择压力下的适应性演化[53]。这些酶活为沉积体

系的碳氮循环提供了微生物驱动基础[54-55]。不

同属群的酶活分布存在功能分化，表明群落内

部形成了生态位互补和代谢协同，有助于资源

高效利用与群落稳定性[56]。芽孢杆菌类群展现

出显著的酶活分布多样性，在碳氮底物上的酶

活阳性率普遍高于群落平均水平，反映出其广

泛的营养利用能力与生态位宽度。结合其群落
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稳定性，可推测芽孢杆菌在红树林生态系统中

通过功能冗余与代谢多样性维持生态平衡。此

外，源于红树林的芽孢杆菌在高盐、高有机质、

高波动环境中表现出优异的产酶与抗逆能力，

显示其在工业发酵、污染修复与生态工程中具

有广阔的应用前景。

4　　结论结论

本研究系统解析了福建漳江口红树林沉积

物中可培养细菌和芽孢杆菌的群落组成、潜在

新种资源、环境因子驱动机制及功能酶资源潜

力，主要结论如下。

(1) 红树林沉积物中可培养细菌多样性丰富，

共分离获得 1 392 株菌株，隶属 4 门 97 属 328 种。

其中，芽孢杆菌类群占全部分离菌株数的

57.8%，在芽孢杆菌门中占比接近 98.4%。基于

16S rRNA 基因相似性初步筛选出 263 株潜在新

分类单元，其中芽孢杆菌类群候选新种最为集

中，部分为首次在红树林生态系统中记录。该

结果反映了在本研究培养条件下可培养细菌群

落的特征，揭示了该区域作为潜在新种资源富

集地的可能性。

(2) 细菌群落在空间上呈显著分化，整体群

落主要受盐度及金属离子梯度驱动，而芽孢杆

菌群落结构相对稳定，其分布主要受 pH、NH4
+

及碳氮营养因子调控，体现了对复杂环境的高

度生态适应性与资源响应特征。

(3) 沉积物细菌群落具备较强的蛋白质与脂

类代谢潜力。假单胞菌门和拟杆菌门在多糖降

解方面表现出特定优势，而芽孢杆菌类群凭借

其广谱的产酶特性及在环境扰动下的稳定性，

在有机质矿化及生态修复中具有重要的储备功

能与应用前景。
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