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摘要：【目的】本文以三亚湾泰来草根际沉积物为主要研究对象，研究室内培养条件下泰来草根际沉积

物微生物对于高温处理和海草定殖的响应。【方法】通过对培养过程中水体物理化学参数(如 pH、溶解

氧、磷酸盐、硝酸盐、亚硝酸盐和铵盐)的监测以分析环境因子的变化；16S rRNA 扩增子测序研究微生

物群落结构的动态响应；通过荧光定量分析 16S rRNA 基因丰度变化。【结果】研究表明高温处理组在

培养 35 d 后海水中磷酸盐、硝酸盐、亚硝酸盐和铵盐含量以及 pH 均要高于模拟原位环境的对照组，高

温处理组根际沉积物微生物丰度在培养过程中呈现先上升后降低的趋势，同时，高温处理组根际微生物

中初始阶段由厚壁菌门(32.4%)、变形菌门(22.92%)和梭杆菌门(27.21%)占据优势，培养一段时间后，厚壁

菌门和梭杆菌门大幅度减少，逐渐被蓝细菌门和放线菌门所替代， 终由变形菌门(51.1%)占据主导地位，

其中，属于硫还原细菌的脱硫杆菌科(Desulfobacteraceae)和硫氧化细菌的螺杆菌科(Helicobacteraceae)的

细菌丰度不断提高。【结论】揭示了海草的定殖会提高高温处理后沉积物的多样性，并塑造和改善其根

际沉积物微生物群落组成。 
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海草是海洋中唯一开花的被子植物，生长于

潮间带区域，由海草组成的海草床生态系统，同

珊瑚礁、红树林生态系统一样，是海洋中生产力

水平 高的生态系统之一[1]。海草床具有极其重要 

的生态服务价值，包括改变水向、营养物质循

环以及食物链的结构；净化水质、稳固海床、
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减缓波浪和潮流；为很多海洋动物如海龟和经

济鱼类提供主要的食物来源；固定沉积物并提

供大量的有机碳 [2–6]。微生物是海草床生态系统

中重要的组成成分，它们附着于海草叶子上，

或者生活于海草根际，参与生态系统中重要的

生物地球化学循环过程，包括碳、氮、磷和硫

等循环 [7–9]。 

植物根际是受植物根系分泌的化学物质如溶

解有机碳直接影响的狭窄土壤区域(1–2 mm)[10]，

分布有数目庞大的微生物，并与植物间有密切的

联系，其基因数量远超过植物本身的基因，因此，

根际微生物组也被称为植物的第二套基因组。根

际微生物在植物的生长发育过程中起着重要的作

用，在一定程度上可以提高植物抗逆性和生产力、

调控根际沉积物中的生源要素的生物地球化学循

环，并可以通过调节根际微生物的生态环境来促

进植物的生长[11–13]。 

海草生长的沉积物处于一种极度厌氧、高度

还原的环境，这主要是由沉积物中富集的植物性

毒素 H2S 所引起的[14]。该硫化物是来自于硫还

原细菌的活性产物，硫还原细菌利用硫酸盐作为

电子受体进行有机物的再矿化作用 [15]。大量的

电子受体及海草的根部分泌物会促使海草根际

发生大量的由微生物介导的氧化还原过程，从而

塑造出各种复杂微生物群落的微环境，包含很多

功能性群体如硫还原细菌、固氮细菌和产乙酸菌

等[16–17]。 

近些年来，分子生物学技术在海草根际微生

物多样性研究中具有广泛的应用[18–20]。江玉凤等

应用 PCR-DGGE 技术发现南海新村湾海草沉积物

中 变 形 菌 门 为 主 要 的 优 势 种 群 ， 其 比 例 高 达

70.87%[21]。Cucio 等通过 16S rRNA 基因扩增子

测序的方式研究发现海草根际沉积物主要由参

与硫循环的细菌所介导，并且其根际沉积物微生

物结构组成在小尺度区域内由植物所塑造，而在

大尺度区域内则由环境因子所主导[8]。Brodersen

等应用 16S rRNA 基因高通量测序发现人工海草

沉积物与自然海草沉积物中微生物群落组成是

相似的，硫还原细菌和硫氧化细菌在海草根际沉

积物中占据较高的丰度[20]。然而，关于海草室内

培养培养过程中根际沉积物微生物的变化过程，

以及海草对于高温处理后的沉积物的塑造，目前

仍没有相关的研究。 

因此，在本研究中，我们以泰来草为研究对

象，采集原位海草和沉积物于实验室内进行模拟

培养，定期收集泰来草根际沉积物，对其 16S 

rRNA 进行 Illumina 高通量测序和基因丰度研究，

分析高温处理后的沉积物在海草定殖后其根际沉

积物微生物结构组成的变化和响应过程，探索微

生物群落变化的原因，为进一步研究根际微生物

参与海草床中功能循环的作用，及保护海草床生

态系统提供理论基础。 

1  材料和方法 

1.1  样品采集和分装 

泰来草及原位沉积物于 2017 年 5 月采集自三

亚湾鹿回头珊瑚礁区域(18°12'19'' N，109°28'27'' 

E)，该区域在夏季会受到冷水上升流的影响，引

起营养盐浓度的上升[22]。在海水退潮后使用无菌

铲采集泰来草和沉积物，将采集的一半海草沉积

物于 120 °C 下高温处理 20 min，设置为实验处理

组；将对照组和实验组沉积物分别分装于 50 L 培

养缸中，分别设置两个生物学重复。随后移入采

集的原位泰来草，保持每一培养缸中海草的数量



周卫国等 | 微生物学报, 2019, 59(11) 2119 

 

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn 

和生长状况大致相同，于粗过滤后的原位海水(去

除大型颗粒物)在中国科学院海南热带生物实验

站培养。 

于海草床处收集 2 L 海水经 0.2 μm 孔径

滤膜 (Millipore，USA)过滤，过滤后的海水根

据 国 标 法测 定 四 项营 养 盐 (硝 酸 盐 、 铵盐 、 亚

硝 酸 盐 、磷 酸 盐 )； 原 位 海 水处 环 境 参数 ， 包

括 pH、盐度、溶解氧和电导率，通过水质分

析仪 Orion Star A329 (Thermo Scientific，USA)

进行测定。  

1.2  室内海草培养体系构建 

泰来草培养体系于新环境适应 2 周后，移入

实验室内，每一培养缸装配有水泵和 12h:12h 昼

夜循环的 LED 灯，实验时，(1) 定期使用水质分

析仪监测培养缸内海水 pH、盐度和溶解氧的变

化；(2) 培养初期(0)、7 d (7)和 35 d (35) 3 个时

间段分别采集泰来草根际沉积物和收集海水，其

中根际沉积物样品设置有 5 个生物学重复，海水

样品设置 2 个生物学重复，共收集 30 个根际沉

积物和 12 个海水营养盐样品，采集后的根际沉

积物样品加入 DNA/RNA 保护剂后 (TaKaRa，

Japan)迅速于–80 °C 保存，0.2 μm 过滤后的海水

于–20 °C 储存用于后续营养盐测定；(3) 泰来草

室内培养 35 d 后，使用 Diving-pam (Walz，

Germany)测定海草叶的光合曲线。 

1.3  根际沉积物 DNA 提取和 16S rRNA 荧光定量 

使用 E.Z.N.A.®土壤 DNA 试剂盒(Omega，

USA)提 取 1.0 g 根 际 沉 积 物 群 落 获 得 群 落 总

DNA，通过 NanoDrop 2000 (Thermo Scientific，

USA)测定 DNA 浓度。使用带 barcode 的引物 341F 

(5′-CCTAYGGGRBGCASCAG-3′)和 806R (5′-GGA 

CTACNNGGGTATCTAAT-3′)[23]扩增 16S rRNA 基

因的 V3+V4 区，PCR 反应体系为 25 μL：1 μL 目

的 DNA，0.5 μL 正向引物，0.5 μL 反向引物，12.5 μL 

rTaq 酶(TaKaRa，Japan)，10 μL 无菌水和 0.5 μL 1% 

BSA (TaKaRa，Japan)。PCR 反应条件为：96 °C 

2 min；96 °C 30 s，53 °C 30 s，72 °C 2 min，35

个循环；72 °C 7 min。 

16S rRNA 的基因拷贝数的定量是在荧光定

量 PCR 仪 Light Cycler 480 (Roche Diagnostics，

Germany)上进行的。引物 27F (5′-GAGTTTGATC 

MTGGCTCAG-3′)和 518R (5′-ATTACCGCGGCTG 

CTGG-3′)用于 16S rRNA 基因的扩增，标准曲线用

导入 16S rRNA 基因的质粒稀释浓度为 103 拷贝/μL

到 108 拷贝/μL 生成，生成的标准曲线扩增效率为

1.97，每一样品设置 3 个重复，通过琼脂凝胶电泳

(2%)来确认扩增产物的片段长度和扩增的特异

性。样品的 16S rRNA 拷贝数通过荧光定量 PCR

仪自带的软件分析完成。 

1.4  16S rRNA 高通量测序和生物信息学分析 

基于 Illumina Hiseq 测序平台进行双末端测序

获得原始序列后，去除序列两端的 barcode 和引物

序列，使用 FLASH 软件[24]将双末端序列拼接，应

用 Qiime 软件[25]和 UCHIME 算法[26]处理数据，从

而 获 得 有 效 序 列 (effective tags) 。 然 后 使 用

USEARCH 进行聚类，将序列相似性达到 97%的

序列聚类成一个分类操作单元(OTU)。每一 OTU

的代表性序列通过 Krona 软件进行物种注释[27]，

并对比 Silva 数据库对 OTU 代表性序列进行系统

学归类[28]。 

1.5  数据分析 

 基于 OTU 的分析结果，使用 Qiime 软件计

算 alpha 多样性指标，包括 Shannon、Simpson 
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和 Chao 指数，用来反映微生物群落的多样性；

应用软件 PRIMER v.6 (PRIMER-E)进行 beta 多样

性分析，其中，主坐标分析(PCoA)是为了揭示不

同处理及不同时间作用下海草根际沉积物微生

物群落的差异。主坐标典型分析图(CAP)是用来

分析微生物群落组成和水体环境参数间的线性

关系；采用 SPSS v19.0 (IBM)进行方差分析，用

于检测对照组和处理组不同时间段内海水营养

盐间的差异以及根际沉积物 16S rRNA 基因丰度

的显著性。 

1.6  核苷酸序列登录号 

本研究中高通量测序得到的序列均提交到

NCBI 的 SRA 数据库中，登录号为 PRJNA506337。 

2  结果和分析 

2.1  水体环境参数和泰来草生理指标 

我们测定了 3 个时间段内(0，7，35 d)海草培

养体系中海水的营养盐参数，包括磷酸盐、硝酸

盐、亚硝酸盐和铵盐。表 1 中可以看出，高温处

理组中海水的磷酸盐、亚硝酸盐和铵盐含量在培

养过程中均显著高于对照组。海水中硝酸盐含量

在高温处理组中，第一周发生明显下降，随后显

著性地上升(P<0.01)。同时，我们追踪了海草培养

体系中海水 pH 和溶解氧的变化，从图 1 中，我们

看出海水中 pH 和溶解氧在培养过程中呈现动态

的变化，高温处理组中海水 pH 明显高于对照组，

两者中海水的溶解氧水平无明显的差异。 

 

表 1.  高温处理组不同时间段水体营养盐指标 

Table 1.  Nutrients in seawater (n=3) during different time series (expressed as mean value and standard error, SE)  

Index 
Control Treatment 

Day 0 Day 7 Day 35 Day 0 Day 7 Day 35 

Phosphate/(mg/L) 0.006±0a 0.025±0.006b 0.026±0.002b 0.006±0a 0.034±0.004c 0.034±0.008c 

Nitrate/(mg/L) 0.050±0.001a 0.044±0.001a 0.047±0.006a 0.050±0.001a 0.006±0.003b 0.725±0.022c 

Nitrite/(mg/L) 0.001±0a 0.010±0b 0.005±0.002ab 0.001±0a 0.023±0.001c 0.113±0.008d 

Ammonium/(mg/L) 0.050±0.001a 0.010±0.003b 0.020±0.006ab 0.005±0.001a 0.030±0.011ab 0.230±0.050c 

Different letters represent significant differences (P<0.05). 

 

 
 

图 1.  随着时间的变化泰来草培养体系中海水 pH 和 RDO 的变化 

Figure 1.  Variation of pH and RDO in seawater (n=6) in seagrass culturing system. RDO, dissolved oxygen. 
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在培养泰来草 35 d 后，我们通过测定泰来草

叶子的光合曲线来反映其光合作用能力，从图 2

中可以看出，对照组泰来草叶的光合曲线斜率高

于高温处理组泰来草，同时，对照组 大电子传

递速率(ETRmax) 高，说明对照组泰来草对光的利

用能力以及能吸收的 大光强要优于高温处理组

泰来草。 

2.2  泰来草根际沉积物 16S rRNA 基因丰度 

泰来草根际沉积物 16S rRNA 基因拷贝数分

布为每克沉积物 2.36×106 到 3.84×108 拷贝数之间。

从图 3 可以看出，对照组泰来草根际沉积物 16S 

rRNA 基因拷贝数在培养一个月过程中没有发生

显著变化，高温处理组泰来草根际沉积物 16S 

rRNA 基因拷贝数在培养第一周显著上升，随后又

发生明显下降，培养 35 d 后的海草根际沉积物 16S 

rRNA 基因拷贝数要显著高于初始拷贝数。同时，

高温处理组根际沉积物 16S rRNA 基因拷贝数均

显著低于对照组。 

 

 
 

图 2.  泰来草叶光合有效辐射(PAR)VS 电子传递速率

(ETR)的光合曲线 

Figure 2.  Photosynthetically active radiation (PAR) 
vs. electron transport rate (ETR) plotted from light 
curves for Thalassia hemperichii (n=3) after culturing 
for 35 days (expressed as mean value and standard 
error, SE). 

 
图 3.  泰来草根际沉积物不同时间段内 16S rRNA 基

因丰度 

Figure 3.  Abundance of 16S rRNA gene copy 
number from Thalassia hemperichii rhizosphere (n=6) 
in different time series. Different letters above the 
columns represent significant differences (P<0.05). 
Day 0: at the beginning; Day 7: culturing for 7 days; 
Day 35: culturing for 35 days. 

 

2.3  泰来草根际沉积物微生物多样性和结构组成 

V3+V4 区测序的结果共获得 2394088 个有效

数据。每一样品的 OTU 数目分布为 3018 到 4106

之间，其中初始时间高温处理沉积物组(T0)有着

少的 OTU 数。Shannon 指数分布为 6.76–9.07，Chao

系数分布为 2118.36–2648.28，Simpson 指数分布

在 0.94–0.99 之间。随着室内培养时间的增加，对

照组的 Shannon 指数先上升随后降低，高温处理

组的 Shannon 指数则不断增加。因此，对照组泰 

 
表 2.  泰来草模拟原位环境和高温处理沉积物作用下

根际沉积物 16S rRNA 多样性指标 

Table 2.  Diversity indices of 16S rRNA gene in 
Thalassia hemperichii rhizosphere 

Index 
Control Treatment 

C0 C7 C35 T0 T7 T35 

OTU 3952 4106 3623 3018 3441 3562 
Shannon 7.74 8.88 8.92 6.76 7.86 8.66 
Chao 2609.72 2490.03 2559.78 2118.36 2428.85 2463.41
Simpson 0.97 0.99 0.99 0.94 0.97 0.99 
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来草根际沉积物的微生物多样性要高于高温处理

沉积物组，而且高温处理组沉积物在泰来草定殖

后多样性在不断增加。 

如图 4 所示，从门水平上来看，初始阶段泰

来草根际沉积物的优势种群为厚壁菌门(43.8%)和

变形菌门(31.95%)，随后变形菌门数量继续增加，

厚壁菌门大幅度减少，由蓝细菌门和放线菌门取

代占据主导地位；初始高温处理后的根际沉积物

的微生物群体主要是厚壁菌门(32.4%)、梭杆菌门

(27.21%)和变形菌门(22.92%)，随着培养时间的增

加，厚壁菌门和梭杆菌门数量在泰来草根际沉积

物中逐渐缩小。 

 

 

 
 

图 4.  泰来草根际沉积物在门水平(A)和目水平下(B)微生物组成 

Figure 4.  Total 16S rRNA gene community composition at phylum level (A) and order level (B) in Thalassia 
hemperichii rhizosphere. C0: control at day 0; C7: control culturing for 7 days; C35: control culturing for 35 days; 
T0: treatment at day 0; T7: treatment culturing for 7 days; T35: treatment culturing for 35 days. 
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从目水平上可以看出，不管是对照组还是高

温处理组，一周后芽孢杆菌目丰度显著降低，随

着培养时间的增加，对照组中酸微菌目、脱硫菌

目和弯曲菌目丰度增加，乳杆菌目丰度降低，高

温处理组有着高丰度的梭杆菌目，但培养过程中

数目不断降低，由初始阶段的 27.21%降低为 35 d

后的 9.05%，酸微菌目、脱硫菌目、弯曲菌目、

黄色单胞菌目和红螺菌目丰度增加，乳杆菌目丰

度降低。 

如 图 5 所 示 ， 在 科 水 平 上 ， 链 球 菌 科

(Streptococcaceae)、内杆菌科(Carnobacteriaceae)、

芽孢杆菌科(Bacillaceae)和动球菌科(Planococcaceae)

仅存在于初始时间样品中，在高温处理组中，梭

杆菌科(Fusobacteriaceae)随着培养的过程中不断

减少，而螺杆菌科(Helicobacteraceae)和脱硫杆菌

科(Desulfobacteraceae)丰度则不断增加(图 5)。 

2.4  16S rRNA 基因群落和环境因子间的关系 

主坐标分析(PCoA)(图 6)表明泰来草根际沉

积物 16S rRNA 基因群落根据不同的处理(原位和

高温处理)和培养的时间(0、7、35 d)分成不同的簇。

主坐标典型分析图(CAP)表明(图 7)，35 d 培养后的

高温处理泰来草根际沉积物微生物群体与磷酸盐、

硝酸盐、亚硝酸盐和铵盐呈正相关，pH 同初始时

期的高温处理组根际沉积物微生物群体呈正相关。 

 

 
 

图 5.  不同样品在科水平下的丰度热图 

Figure 5.  The heatmap plot depicts 16S rRNA gene abundance of each sample at the family level. The relative 
values for bacterial are depicted by color density with the legend indicated at the left of the figure. C0: control at 
day 0; C7: control culturing for 7 days; C35: control culturing for 35 days; T0: treatment at day 0; T7: treatment 
culturing for 7 days; T35: treatment culturing for 35 days. 
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图 6.  基于高通量测序数据的 16S rRNA 基因群落的

主坐标分析(PCoA) 

Figure 6.  Principal coordinates analysis (PCoA) of total 
16S rRNA gene communities based on high-throughput 
sequencing data. The percentage of variation explained 
by each axis is shown. C0: control at day 0; C7: control 
culturing for 7 days; C35: control culturing for 35 days; 
T0: treatment at day 0; T7: treatment culturing for 7 
days; T35: treatment culturing for 35 days. 

 

图 7.  泰来草根际沉积物微生物群落组成和水体参数

的主坐标典型分析图(CAP) 

Figure 7.  CAP ordination biplot showing the 
relationships between environmental variables and 
total 16S rRNA gene communities in Thalassia 
hemperichii rhizosphere. RDO: dissolved oxygen. Sal: 
salinity. PO3

–: phosphate. NO3
–: nitrate. NO2

–: nitrite. 
NH4

+: ammonium. C0: control at day 0; C7: control 
culturing for 7 days; C35: control culturing for 35 days; 
T0: treatment at day 0; T7: treatment culturing for 7 
days; T35: treatment culturing for 35 days. 

3  讨论 

根际沉积物蕴含着丰富多样的微生物。本文

研究目的在于海草定殖沉积物后其根际沉积物群

落和丰度的变化。在本研究中，我们展示了高温

作用下海草根际沉积物微生物多样性和结构组

成，以及海草定殖后根际沉积物微生物群落的多

样性、组成和结构的变化过程。本研究提高我们

对海草床对其根际微生物的塑造的认识，对于海

草生态系统的保护有着深刻的理解。 

微生物群落能够通过改变其群落结构和组成

来适应新的环境[29–31]。研究表明泰来草在室内暂

养阶段厚壁菌门和变形菌门为根际沉积物中 丰

富的微生物群体。高丰度的厚壁菌门主要是由沉

积物中残留的动物排泄物所引起的，在本研究中

主要是以链球菌科(Streptococcaceae)、内杆菌科

(Carnobacteriaceae)、芽孢杆菌科(Bacillaceae)和动

球菌科(Planococcaceae)的形式存在，是一种致病

菌体。随着一段时间的培养，厚壁菌门大幅度减

少，由变形菌门占据主导地位，由此可以看出海

草的定殖能够显著地改变其根际沉积物的群落结

构，并且能够显著降低病原菌的数量，有研究表

明，由海草床所固定的沉积物对于疾病的改善起

着至关重要的作用[32–33]。这与我们的研究结果是

相一致的。 

很多研究均有报道 Delta 变形菌纲和 Gamma

变形菌纲是很多海草和红树林根际沉积物中占主

导的微生物群体[19,34–35]。在本研究中，不管是对

照组，还是高温处理组，泰来草根际沉积物微生

物中具有优势地位的是 Delta 变形菌纲和 Gamma

变形菌纲，在室内培养 35 d 后，它们在对照组和

高温处理组总微生物群落中分别占据 32.31%和

28.16%，说明它们在海草根际环境中起着非常重
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要的功能性作用。而且，本研究发现 Delta 变形菌

纲中脱硫杆菌科(Desulfobacteraceae)随着培养时

间的变化，其相对丰度在不断上升，脱硫杆菌科

属于硫还原细菌，后者在硫酸盐还原、硫氧化和硝

酸盐同化过程中起着尤为重要的作用[36–37]。隶属于

Epison 变形菌纲的螺杆菌科(Helicobacteraceae)，

在培养过程中其丰度在不断提高，螺杆菌科过去

主要发现在较浅的冷泉沉积物中[38–39]，属于硫氧

化细菌[40]，在海草生长过程中通过去除根际的 H2S

帮助海草免受毒素的损伤。我们的研究进一步加

强了对硫还原细菌及硫氧化细菌在海草根际微生

物组中占据的重要地位的认识。 

与原位对照组相比较，高温处理组根际微生

物中变形菌门、厚壁菌门和放线菌门丰度降低，

放线菌门是陆地植物及海草根部常见的微生物

类群，在抵抗病原体的过程中可能提供重要的保

护机制，从而促进植物的免疫反应[41–42]，高温处

理后该类群丰度降低，意味着抵抗病原体的能力

下降，随着海草定殖后，海草根际中放线菌门的

丰度不断提高，从而能够提高海草的免疫防御能

力；同时，高温处理组中具有独有的高丰度梭杆菌

门，梭杆菌门是一种专性厌氧菌，在海湾口，特别

是受过石油污染的沿岸沉积物中较为常见[43–44]，厌

氧的环境促使该类群丰度增加，而在海草定殖之

后其数量又会显著下降。在以往的研究中，放线

菌门、拟杆菌门在葡萄牙苏门答腊岛的大叶藻、

海神草的根际沉积物中占有优势地位[8]，蓝细菌

门在南海新村湾海草沉积物微生物中属于第三

大门类类群[21]。本研究中放线菌门、蓝细菌门和

拟杆菌门在泰来草根际沉积物中也有着较高的

分布。 

qPCR 的结果表明高温处理后的沉积物 16S 

rRNA 基因丰度显著性地低于对照组，在泰来草定

殖后其微生物丰度呈现出先上升后降低的趋势。

高温处理后的沉积物大幅度减少了沉积物中微生

物的丰度，在海草定殖后，海草会塑造其根际微

生物的群落结构[12,45]，使得原有的微生物数量短

时间内大量增加，随后稳定维持在一定水平上。

有研究表明，大叶藻生态系统沉积物中微生物基

因拷贝数分布在(1.10±0.17)×109 到(1.50±0.25)×109

个拷贝数之间[45]。该结果要高于我们对照组，这

可能是由于室内模拟原位环境培养过程中会降低

沉积物中存在的微生物丰度。研究结果为模拟群

落演替初期海草的定殖作用下根际沉积物微生物

丰度变化的过程提供理论支持。 

陆地植物的根际微生物结构受多重因素的影

响，包括植物的品种、宿主的基因型、植物不同

的发育期以及沉积物的类型等[46–48]。Cúcio 研究表

明在库拉特拉岛，沉积物的类型(粒径和有机质含

量)、海草的品种并不是海草根际的决定性因子[8]。

我们的研究结果发现，在泰来草室内培养 35 d 后，

海水中营养盐指标在高温处理组中要显著高于对

照组，这可能是由于高温处理后的沉积物被微生

物降解后的结果，进而导致根际沉积物微生物群

落发生变化。高温处理组中泰来草根际沉积物微

生物群落同海水中硝酸盐、铵盐、亚硝酸盐和磷

酸盐有着显著的正相关，其中，磷酸盐对根际  

沉积物微生物的群落组成具有 重要的效应，表

明富营养化对微生物群落的变化有着显著性的

影响。 
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Seagrass-microbial interactions in the rhizosphere 

Weiguo Zhou1,2, Dewen Ding1, Juan Ling1, Xiancheng Lin1,2, Qingsong Yang1,2,  
Ying Zhang1,2, Manzoor Ahmad1,2, Yanying Zhang1,3, Junde Dong1,3* 
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Abstract: [Objective] This research aims to investigate the response of rhizosphere microbial community after 

seagrass transplantation to high temperature treated seagrass sediment in Sanya Bay. [Methods] The environmental 

parameters including pH, dissolved oxygen, phosphate, nitrate, nitrite and ammonium were measured. 

High-throughput sequencing and real-time quantitative PCR of the 16S rRNA gene were used to analyze the 

diversity, structure and abundance of microbial communities in the rhizosphere of seagrass Thalassia hemperichii. 

[Results] The concentration of seawater nutrients (phosphate, nitrate, nitrite, ammonium) and pH were significantly 

higher in high temperature treatment group after 35 days. The abundance of 16S rRNA gene increased firstly and 

then reduced with the time. In addition, Firmutes (32.4%), Fusobacteria (27.21%) and Proteobacteria (22.92%) 

were the dominant phyla in rhizosphere in high temperature treatment group at the beginning of incubation period. 

But Firmutes and Fusobacteria were then decreased and replaced by Cyanobacteria and Actinobacteria over time. 

Proteobacteria (51.1%) dominated the rhizosphere microbial communities in the final phase. Moreover, 

Desulfobacteraceae belonging to sulfate-reducing bacteria and Helicobacteraceae affiliated with sulfate-oxidizing 

bacteria increased over time. [Conclusion] Colonization of seagrass would improve the microbial diversity of high 

temperature treated sediment, shape and change the microbial communities in rhizosphere. 

Keywords: seagrass, high temperature processing, seagrass colonization, rhizosphere, microbial diversity, 

microbial abundance 
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