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摘要: 在三亚天涯海角潮间带沉积物中发现了一定量的海洋趋磁细菌, 最大丰度可达 100 个/cm3。透

射电子显微镜(TEM)观察发现该区域趋磁细菌绝大多数为趋磁球菌。磁小体形状单一, 皆为棱柱形; 磁

小体排列方式多样, 以链状排列为主, 包括单链、双链, 也有少数成簇排列。高分辨率透射电子显微镜

(HRTEM)与 X-射线能谱仪(EDXS)结果表明, 磁小体成分为 Fe3O4。趋磁细菌的铁含量平均为 2.05% 

(0.70%~7.53%)。通过 16S rRNA 基因文库的构建与测序, 在 78 个阳性克隆中得到了 16 个趋磁细菌序

列, 分属 9 个 OTU。系统发育分析结果表明, 其中 8 个 OTU 属于 α-变形菌纲, 1 个 OTU 属于 γ-变形菌

纲。在全部 9 个 OTU 中, 有 8 个 OTU 与已知趋磁细菌序列的相似性低于 97%, 有 5 个 OTU 与已知趋

磁细菌序列的相似性低于 93%, 说明该区域存在可观的趋磁细菌资源。  

关键词: 潮间带; 趋磁细菌; 多样性; 磁小体; 16S rRNA 基因 

中图分类号: Q938    文献标识码: A      文章编号: 1000-3096(2016)07-0008-09 

doi: 10.11759/hykx20150929001 

趋磁细菌(magnetotactic bacteria)是一类能够沿

磁力线运动的特殊细菌 [1], 趋磁性源于其含有的磁

小体(magnetosome)与鞭毛, 其中磁小体起导向作用, 

鞭毛提供运动动力[2]。趋磁细菌形态多样, 有单细胞

的球菌、杆菌、弧菌、螺旋菌以及多细胞趋磁原核

生物[3]。磁小体通常呈链状排列, 有单链、双链以及

多链, 少数趋磁细菌的磁小体不成链排列[4-5]。磁小

体的大小、形状以及成分具有种属特异性[4-8]; 趋磁

细菌广泛分布于湖泊和海洋环境中, 在全球铁、硫、

氧及氮等元素的地球化学循环和生态环境中扮演重

要角色[9]。意大利学者 Bellini在 1963年首次发现了

趋磁细菌[1, 10], 自 1975 年美国学者 Blakemore 在

Science 上报道趋磁细菌 [11]之后 , 科学家陆续由海

洋、湖泊以及土壤等不同水陆生境中发现了趋磁细

菌[3, 12]。目前已发现的趋磁细菌属于变形菌门的 α-

变形菌纲、γ-变形菌纲与 δ-变形菌纲, 硝化螺旋菌门

以及 Candidate division OP3[3]; GenBank(http: // 

www.ncbi.nlm.nih.gov)收录的趋磁细菌 16S rRNA基

因序列约有 2200个记录(截至 2015年 9月)。在中国, 

趋磁细菌被发现于多种生境, 这些生境主要分布在

四个地区 : 温带的北京湖泊水库 (北海、密云水库

等)、西安湖泊河流(曲江池、护城河、未央湖)、山

潟东半岛沿岸的海湾 湖(汇泉湾、胶州湾、月湖等)

以及热带的海南岛[12-16]。在海洋环境中发现了形态

相异、生理特点不同、分属不同分类单元的趋磁细

菌[14-18]。本文收集了三亚天涯海角潮间带沉积物中

的海洋趋磁细菌, 对趋磁细菌的形态、大小, 磁小体

大小、数目、排列方式以及 16S rRNA基因系统发育

进行了分析, 并对其与不同地域、不同环境的趋磁细

菌群落构成进行了比较。 
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1  材料与方法 

1.1  样品采集 

采样点位于海南三亚天涯海角南海沿岸

(18º17′29″N, 109º20′59″E)。2014年 3月份在采样点

2次采集表层沉积物(0~10 cm), 分别装在 500 mL的

塑料采样瓶中, 每瓶沉积物约 100~150 g, 之后向瓶

中注入原位海水(沉积物与原位海水的比例约为 1︰1), 

带回实验室避光静置 2周, 进行后续实验。 

1.2  趋磁细菌的收集 

将磁铁粘贴在采样瓶的外壁, S极朝向收集瓶。

30 min后, 用巴斯德管吸取磁铁附近的样品约 500 μL, 

注入 100 mL螺口玻璃瓶中进行二次磁收, 瓶中菌液约

40 mL。使用相同方法对二次磁收瓶中的样品进行磁富

集。之后采用“T-T”法进一步富集趋磁细菌[19]: 将 5 mL

移液器吸头的顶端插入无菌离心管中, 离心管与移液

器吸头的顶端都注满 0.22 μm滤膜过滤的无菌原位海

水, 将二次磁收集所得的菌液由移液器吸头的粗端

注入无菌原位海水中 , 置于匀强磁场 (磁场强度约

0.35 mT), 待离心管底端出现明显的灰色菌斑, 则停止

收集。取离心管底端菌液进行显微观察与种类鉴定。 

1.3  趋磁细菌计数、形态观察与磁小体成

分测定 

使用 Olympus BX51显微镜的微分干涉(Differential 

Interference Contrast, DIC)模式, 悬滴法观察趋磁细

菌并计数。计数方法是, 在采样瓶磁铁附近吸取菌液

约 1500 μL置于离心管, 混匀后吸取其中 30 μL进行

悬滴法观察计数, 得趋磁细菌数目 N, 则原始样品中

细菌丰度为 50N/V(V 为沉积物体积)。将磁收集的菌

液, 滴在铜网上(北京中镜科仪技术有限公司), 待样

品干后, 用透射电子显微镜(HITACHI H8100, 中国

海洋大学电镜室)对菌体与磁小体进行观察, 包括趋

磁细菌菌体形态和大小, 磁小体形态、大小、数目及

排列方式。用高分辨率透射电子显微镜(JEM2100, 

山东大学化学与化工学院结构成分测试中心)对磁小

体成分进行分析 X-射线能量色散谱(EDXS)分析磁

小体的成分; 拍摄磁小体条纹像, 测量晶体面间距, 

与国际粉末衍射文件  The Powder Diffraction File, 

PDF-2中的铁氧化物或铁硫化物参数进行比较。 

1.4  趋磁细菌遗传多样性分析 

1.4.1  制备 DNA模板 

取 T-T 方法收集的菌液, 用 DEPC 水洗涤 3 次, 

以去除海水中的离子。而后用液氮与 80℃水浴反复

冻融三次, 使细胞壁破碎、细胞内 DNA溶出。 

1.4.2  扩增 16S rRNA基因 

参照 Bosshard等的方法进行 PCR [20]。采用细菌

16S rRNA基因通用引物 27f(5′-AGA GTY TGA TCC 

TGG CTC AG-3′)与 1492r(5′-GGT TAC CTT GTT 

ACG ACT T-3′)。PCR的反应条件是: 首先 94℃预变

性 10 min, 然后 94℃ 1 min, 50℃ 45 s, 72℃ 1 min, 

循环 25次, 72℃延伸 10 min。利用浓度为 0.1 g/L的

琼脂糖凝胶对 PCR 扩增产物进行电泳检测, 并用琼

脂糖凝胶 DNA 回收试剂盒(北京康为世纪生物科技

有限公司)回收 PCR产物。 

1.4.3  连接、转化与克隆及 DNA序列测定 

将自琼脂糖凝胶中回收的 PCR产物连接到载体

pMD18-T(Takara, Japan)上, 转化入 E. coli Top10感

受态细胞(北京全式金生物技术有限公司)中 , 在含

有 X-gal、IPTG与氨苄青霉素的 Super Optimal Broth 

(SOB)固体培养基上培养感受态细胞。选择具有氨苄

青霉素抗性的菌落 , 挑出少量菌体作为模板 , 用引

物 M13-47 (5′-CGC CAG GGT TTT CCC AGT CAC 

GAC-3′)与 RV-M (5′-GAG CGG ATA ACA ATT TCA 

CAC AGG-3′)进行菌落 PCR。扩增产物通过浓度为

0.1 g/L 的琼脂糖凝胶电泳, 检验其是否为阳性。将

阳性克隆交予南京金斯瑞生物科技有限公司进行测

序, 从而获得 16S rRNA基因序列。 

1.4.4  16S rRNA基因序列分析 

将 16S rRNA基因序列进行 BLAST比对(http: // 

blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi), 得到与实验所得的

各条序列相似性最高的已知序列。通过 BioEdit软件

进行相似性分析, 以 MEGA3.1软件的邻位相接法进

行系统进化分析。 

2  结果 

2.1  趋磁细菌的丰度 

通过光学显微镜镜检计数, 经计算三亚天涯海角

潮间带沉积物中趋磁细菌丰度最高可达 100 ind./cm3。 

2.2  趋磁细菌的形态 

通过透射电子显微镜(TEM)观察 , 发现三亚天

涯海角趋磁细菌绝大多数为球形与卵圆形(图 1), 菌

体大小为(1.70±0.22) μm ×(1.30±0.15) μm(n=32), 宽

长比为 0.77±0.09(n=32)。 

2.3  磁小体的多样性与成分 

通过透射电子显微镜观察, 可以发现三亚天涯 
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图 1  透射电子显微镜下趋磁细菌的形态 

Fig. 1  Images showing the morphology of magnetotactic bacteria using transmission electron microscopy 

A, B: 聚集在一起的多个趋磁球菌; C, D: 具有一条磁小体链的趋磁球菌; E: 具有两条磁小体链的趋磁球菌; F: 杆状趋磁细菌 

A, B: Magnetotactic bacteria in a cluster; C, D: Magnetotactic bacteria with only one chain of magnetosomes; E: Magnetotactic bacteria with 
two chain of magnetosomes; F: Rod-shaped magnetotactic bacteria 

 
海角趋磁细菌的磁小体链排列方式多样, 磁小体个

数、大小存在差别。图 2显示了数量占优的趋磁细菌

中磁小体的各种排列方式。88%的趋磁细菌仅含有一

条磁小体链, 9%的趋磁细菌含有两条磁小体链, 还有

3%的趋磁细菌的磁小体不成链排列。每个趋磁细菌所

含磁小体个数不等, 数量介于 8~15个, 平均为 11个。

磁小体大小为(80.52±7.17) nm×(71.88±5.83) nm (n=345), 

平均体积介于 2.65×105~6.24×105 nm3 (n=345)。X-射

线能谱显示趋磁细菌的磁小体成分主要为Fe与O, 结 

 

图 2  透射电子显微镜下趋磁细菌的不同磁小体排列方式 

Fig. 2  Images showing magnetosomes in different modes 
using transmission electron microscopy  

A: 单条磁小体链; B: 平行的两条磁小体链; C: 成簇的磁小体 

A: One chain of magnetosomes; B: Two parallel chains of magne-
tosomes; C: Magnetosomes in a cluster 

合高分辨率透射电子显微镜(晶格像面间距为 2.11 Å, )

结果(图 3), 推测磁小体化学成分为 Fe3O4。据估算本

实验中趋磁细菌的含铁元素量范围在 0.70%~ 7.53%之

间, 平均为 2.05%(铁元素含量=[V(磁小体)×ρ(Fe3O4)× 

M(Fe)/M(Fe3O4)]/[V(菌体)×ρ(菌体)×(1–85%)], ρ(菌

体)≈1g/cm3, 设趋磁细菌含水率为 85%)。 

2.4  趋磁细菌遗传多样性分析 

2.4.1  趋磁细菌 16S rRNA基因序列测定 

对得到的 78 个阳性克隆进行测序与比对分析, 

发现其中属于趋磁细菌的序列有 16 条, 分属 9 个

OTU(相似性<97%), 分别为: XC-S6、XC-S7、XC-S14、

XC-S29、XC-S58、XC-S62、XC-S83、XC-S93、XC- 

S230。根据遗传多样性分析, 有 8条序列所代表的细

菌属于 OTU(XC-S29), 优势度达 50.00%。其余各

OTU 都只有一条序列。香农威纳群落多样性指数

(Shannon-Weaver index of diversity)为 2.50 nit, 均匀

性指数为 0.78。 

2.4.2  趋磁细菌 16S rRNA基因的系统发育分析 

结果显示(图 4), 本实验所发现的趋磁细菌 OTU 

XC-S29、-S58、-S62、-S230与 Magnetococcus marinus 

strain SS-1 (JN896752.1)最接近(95.77%、89.33%、

92.72%、88.60%), XC-S6 与 Uncultured Magneto-

coccus sp. clone MRT-130 (EF371494.1)最接近(92.01%), 

XC-S7与 Uncultured Magnetococcus sp. clone MRT-82 

(EF371483.1)最接近(95.97%), XC-S14与 Uncultured 

Magnetococcus sp. clone M-67 (EF371491.1)最接近

(98.63%), XC-S83 与 Uncultured Magnetococcus sp. 
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clone M-12 (EF371481.1)最接近(96.62%), XC-S93与

Magnetic bacterium strain rj520 (Y13207.1)最接近

(91.41%)。相似度情况见表 1。 

系统发育分析显示, 8 个 OTU 都属于 α-变形菌

纲, 1个属于 γ-变形菌纲(XC-S83)。根据 Stackebrandt

等 [21]认为 16S rRNA基因相似性小于 97%属于不同

的种, 小于 93%属于不同的属。对 9个 OTU相似性

分析表明, 其中有 8个OTU(XC-S6、XC-S7、XC-S29、 

 

图 3  HRTEM(B)与 EDS(C)分析磁小体化学成分(图 A箭头所示磁小体为检测对象) 

Fig. 3  Image showing the chemical composition of a magnetosome using HRTEM (A) and EDXS (B) (The arrow points to the 
magnetosome which was analyzed) arrow points to was analyzed 

 

图 4  趋磁细菌 16S rRNA基因序列的遗传发育树(加粗的是本实验所获得的序列) 

Fig. 4  Phylogenetic tree based on 16S rRNA gene sequence analysis. (The sequences determined in this study are shown in bold) 
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表 1  GenBank 中与本实验所发现的 OTU 最相似的序列 
Tab. 1  The most similar sequences in GenBank compared with OTUs discovered in this study 

OTU 最相似序列 相似性/% 

XC-S29 Magnetococcus marinus strain SS-1 (JN896752.1) 95.77 

XC-S58 Magnetococcus marinus strain SS-1 (JN896752.1) 89.33 

XC-S62 Magnetococcus marinus strain SS-1 (JN896752.1) 92.72 

XC-S230 Magnetococcus marinus strain SS-1 (JN896752.1) 88.60 

XC-S6 Uncultured Magnetococcus sp. clone MRT-130 (EF371494.1) 92.01 

XC-S7 Uncultured Magnetococcus sp. clone MRT-82 (EF371483.1) 95.97 

XC-S14 Uncultured Magnetococcus sp. clone M-67 (EF371491.1) 98.63 

XC-S83 Uncultured Magnetococcus sp. clone M-12 (EF371481.1) 96.62 

XC-S93 Magnetic bacterium strain rj520 (Y13207.1) 91.41 

 
XC-S58、XC-S62、XC-S83、XC-S93 、XC-S230)

与已知趋磁细菌序列的相似性小于 97%(88.60%~ 

96.62%); 其中 5个 OTU(XC-S6、XC-S58、XC-S62、

XC-S93、 XC-S230)与已知趋磁细菌序列的相似性小

于 93%(88.60%~92.72%)。 

3  讨论 

三亚天涯海角位于旅游景区边缘, 潮间带底质

为沙滩、礁石混合型[22]。该环境沉积物中趋磁细菌的

丰度可达 100 个/cm3, 较已报道的一般环境中趋磁细

菌的丰度(103~104 个/ cm3)低[23], 远低于 Files等报道

的淡水环境沉积物中的趋磁细菌丰度(104 个/cm3)[24], 

与三亚红树林趋磁细菌丰度(102~103 个/ cm3)的最低

值一致[25]。 

在多次富集的样品中, 观察到的趋磁细菌绝大

多数为趋磁球菌。已有研究表明, 无论是在海洋还是

淡水生境中, 趋磁球菌在数量上都占优势[26-31]。本调

查发现趋磁球菌占绝对优势(>99%)。透射电子显微

镜下可以观察到磁小体的排列方式与数目各异。潘

红苗等[32]在青岛汇泉湾调查发现该地潮间带趋磁细

菌磁小体几乎全部为双链排列, 我们此前在青岛太

平湾调查发现趋磁细菌磁小体双链排列的占 50%以

上 [33], 天涯海角趋磁细菌的磁小体单链排列的占接

近 90%, 说明该地趋磁细菌磁小体排列异于上述两

区域。 

Fe 是地壳中含量第四高的元素, 也是几乎所有

生物必需的元素; 同时 Fe 循环也是生物地球化学循

环的关键过程之一; 趋磁细菌在 Fe 循环的过程中十

分重要[34-35]。铁元素一般可以占到趋磁细菌干重的

2%~3%, 这个比例比其他生物高几个数量级[36]。本

研究估算出三亚天涯海角潮间带趋磁细菌平均含铁

元素质量比为 2.05%, 与文献报道一致。趋磁细菌是

地质微生物学和生物矿化作用研究的模式微生物[3]: 

趋磁细菌主动吸收环境中的 Fe2+与 Fe3+, 积累在成

分为 Fe3O4或 Fe3S4的磁小体中
[37]; 趋磁细菌死亡后

磁小体中的 Fe 有的以离子形式回到环境里, 有的沉

淀到沉积物中[38]; 还有的 Fe由于趋磁细菌被捕食者

捕食而进入食物链[39]。林巍等认为每平方千米湖泊

趋磁细菌磁铁矿年产量为 0.95 kg(假设沉积物最上

层 10 cm 存在趋磁细菌, 每立方厘米的沉积物含有

1000 个趋磁细菌, 每个趋磁细菌含 20 个磁小体, 每

个磁小体体积为 1.25×10–4 μm3, 趋磁细菌的代时为

12 h)[38]。本研究每立方厘米的沉积物中含有 100个

趋磁细菌, 每个趋磁细菌平均有磁小体 11 个, 每个

磁小体平均体积为 4.23×10–4 μm3, 则每平方千米潮

间带趋磁细菌可产生磁铁矿 0.18 kg。虽然三亚天涯

海角趋磁细菌磁小体平均体积较大, 但是丰度与每

个细菌的磁小体个数都少于淡水, 所以单位面积年

平均磁铁矿产量不及淡水, 也少于青岛太平湾的产

量(1.92 kg; 磁小体平均体积 8.02×10–4 μm3, 丰度为

350 ind./cm3, 每个趋磁细菌平均含 18个磁小体)[33]。

Chen 等根据磁学方法估算, 认为群落中趋磁细菌更

新一次需要 28.3 天, 一年更新 12.9 次[40]; 以此参数

计算, 则三亚天涯海角每平方千米潮间带趋磁细菌

磁铁矿产量更低。使用不同的参数估算, 结果相差显

著, 趋磁细菌对 Fe循环的真实贡献尚需深入研究。 

在三亚天涯海角获得了 16 条趋磁细菌序列, 可

以分作 9个 OTU(97%), 其中又有 8个与已知趋磁细

菌序列相似性小于 97%, 5个与已知趋磁细菌序列相

似性小于 93%, 说明热带潮间带的趋磁细菌相比于

温带[32-33]可能具有更高的多样性。 

与对青岛太平湾趋磁细菌的调查结果比较(图
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5)。太平湾趋磁细菌分为 13个 OTU[33, 41]。两者采样

均在 2014 年春季三月份, 但两地没有相同的 OTU, 

且相似性小于 92%。两地趋磁细菌群落的 Jaccard群

落相似度指数为 0; Jaccard群落相似度指数取值范围

为 0~1, 值越小, 则群落相似性越低。两地虽同属潮

间带 , 但是趋磁细菌群落的种类构成差别显著 , 而

且遗传发育树显示天涯海角趋磁细菌在遗传发育上

差别更大。这可能与两地纬度差异大、距离相距远、

气候差异巨大有关。首先, 三亚天涯海角与青岛太平湾

相距 18个纬度, 直线距离相距 2200余千米, 两地不仅

物种交流机会少, 年均气温也差异巨大。天涯海角属于

热带、太平湾属于温带, 天涯海角所在的三亚市年均气

温与海水水温都在 20℃以上; 太平湾所在的青岛市则

四季分明, 冬季风大温低, 持续时间较长(中国气象局

公共气象服务中心)。 此外, 三亚天涯海角采样地位于

核心景区边缘, 距离海水浴场较近, 人类活动比较频

繁, 对潮间带环境影响较大; 太平湾的采样地不在海

水浴场范围内, 人类活动对该地影响较小。 

 

图 5  天涯海角趋磁细菌与青岛太平湾趋磁细菌的遗传发育树(加粗的是本实验所获得的序列) 

Fig. 5  Phylogenetic tree based on 16S rRNA gene sequence analysis of magnetotactic bacteria found in Tianyahaijiao and 
Taiping Bay, Qingdao (The sequences determined in this study are shown in bold) 

 
与法国地中海 Gulf of Fos潮间带趋磁细菌群落

比较。Gulf of Fos的潮间带(43º26′N, 4º49′E)受石油

精炼与钢铁冶炼活动的影响, 在这里发现了球形、弧

状、杆状的趋磁细菌, 磁小体的形状仅有立方体形, 

仅发现 4 个与已知趋磁细菌序列相似性小于 97%的

OTU[42]。而三亚天涯海角采样地旅游活动频繁, 没

有重工业分布, 发现的与已知趋磁细菌序列相似性

小于 97%的 OTU数量是 Gulf of Fos的两倍多, 表明

不同的环境、不同的污染类型都有可能影响趋磁细

菌的多样性。 

综上, 独特的地理位置与环境可能是造成三亚

天涯海角趋磁细菌异于其他地区的重要因素。该地

区趋磁细菌不仅具有其独特性, 而且多样性非常丰

富, 更充分的调查研究和资源收集十分必要。 
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Abstract: A quantity of magnetotactic bacteria (MTB) were found in the intertidal zone of Tianyahaijiao, Sanya, 

China, where the maximum abundance can reach up to 100 ind./cm3. Transmission electron microscopy (TEM) re-

vealed that most of the MTB were magnetotactic cocci, containing magnetosomes, which were prismatic mineral 

crystals, mostly organized in chain(s) (one or two chains), while some were in cluster. High-resolution Transmission 

Electron Microscopy (HRTEM) and Energy Dispersive X-ray Spectroscopy (EDXA) showed that the magnetosomes 

contained magnetite. It was estimated that the percentage of Fe found in the MTB was 0.70%~7.53% (average 

2.05%). Phylogenetic analyses, based on 16S rRNA gene sequences, revealed that 16 sequences of MTB belonged 

to 9 operational taxonomic units (OTUs) and were affiliated to the class Alphaproteobacteria, except that one OTU 

was affiliated to the class Gammaproteobacteria. Eight OTUs shared < 97% 16S rRNA gene sequence similarity 

with the nearest known sequences, in which 5 OTUs shared lower than 93% similarity. These results indicate that 

the MTB resources in Tianyahaijiao were considerable. 
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