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基于环境RNA研究海山效应对浮游细菌多样性和分布的影响

尹婷婷1, 2    赵    峰1, 2, 3    刘巍岳2, 3    徐奎栋2, 3

(1. 青岛农业大学, 青岛 266109; 2. 中国科学院海洋研究所海洋生物分类与系统演化实验室, 青岛 266071;
3. 中国科学院大学, 北京 100049)

摘要: 研究采用环境RNA技术探究西太平洋M4海山区细菌多样性, 并与基于环境DNA技术的研究结果进行

比较, 解析细菌代谢活性特征。结果表明基于环境RNA和DNA技术检获的物种构成相似, 但真光层中蓝细菌

在RNA中的占比明显高于DNA, 显示其高代谢活性; 而α变形菌在RNA中的占比明显小于DNA, 代谢活性低;
γ变形菌在RNA中占比更大且随水层加深而增加。物种间关系网络复杂度随着水深的增加呈先升高后下降的

趋势。基于RNA数据构建的网络较DNA数据网络简单, 且随着水深增加变化趋势更加显著, 去除蓝细菌后网

络变化剧烈, 而去除α变形菌对网络影响小。综上, 研究基于环境RNA技术提供了海山区浮游细菌多样性及

分布更加完整的认知, α变形菌在海山区多样性占比和其在群落中作用可能被高估。
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位于热带和亚热带的寡营养海域, 对全球的物

质循环及生物群落结构具有重要的影响。寡营养海

域真光层中无机营养含量低, 各种成分不均衡, 制约

着浮游植物的生长, 进而影响着该区域的生态系统
[1]
。

海山是海洋中位于海平面以下、高度1000 m
及以上的隆起地形

[2]
。按照山顶到海平面的距离可

以分为浅水海山(200 m以下)、中层海山(200—400 m)
及深水海山(400 m以上)三种类型

[3]
。海山的特殊

地形和水文环境可将深层的无机营养输送到真光

层, 并通过泰勒柱的影响, 使其在海山顶部维持足

够长的时间, 促进浮游植物的生长, 进而提升该区

域的初级生产力, 这种现象被称为“海山效应”[4, 5]
。

通常, 海山区域浮游生物的多样性和生物量明显高

于周围环境, 可为海山区大型底栖生物提供食物,
促进“海底花园”的形成, 成为海洋生物研究的热点

[6]
。

细菌作为主要初级生产者, 在海山区行使重要

功能。近年来, 关于海山区细菌多样性及分布的研

究日益增加。前人研究表明“海山效应”可以显著

提升蓝细菌的生物量。前人通过测定C4海山上的

叶绿素浓度和分布, 并基于光合色素对浮游植物群

落进行分析, 发现蓝细菌是DCM层的优势类群
[7]
。

平顶海山区浮游细菌、真菌及原生动物多样性的

研究也表明蓝细菌在200 m以上的水层中相对丰度

较高
[5, 8, 9]

。

海山区域异养细菌分布和多样性研究发现, 海
山区域存在丰富多样和高生物量的异养细菌

[8]
。其

中, Y3海山30 m以浅和150 m以深异养细菌生物量

占绝对优势, 75—100 m水层自养型生物占绝对优

势; M2 海山75 m以浅和 200 m以深异养细菌占绝

对优势, 110—150 m自养型生物占绝对优势。变形

菌是异养细菌中最为重要的类群, 其中α变形菌在

海山各个水层均有分布。α变形菌在西太平洋的

M5深水海山的1000 m以上的水层占优势, 且随着

水深的增加逐渐减少, 其中在100 m以上的水层中

α变形菌的相对丰度占50%左右
[9]
。在海山区1000 m

以深的水层, α变形菌也普遍存在。Giljgan等[10]
研

究发现, 滞留在北大西洋海山周围, 由深层海水形

成的闭合环流——鞘流中有丰富的α变形菌, 其中
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SAR11是鞘流中的优势类群, 相对丰度占比约40%。

前人研究多基于环境DNA技术, 直接从环境样

品中获取的DNA片段, 进行扩增和测序, 进而研究

生物群落构成
[11]
。但环境DNA不能区分有生命或

死亡状态的细胞, 无法获知海山区有代谢活性细菌

的分布。而RNA在细胞外易降解, 因此环境RNA可

用于研究具有代谢活性的生物多样性。M4浅水海

山位于西太平洋寡营养海域, 前人研究已发现该海

山处存在明显的海山效应
[7]
。因此以该海山作为研

究目标, 可深入探究寡营养海域海山对生态系统,
尤其是生物多样性的影响。本研究采用环境RNA
技术探究西太平洋M4海山区细菌多样性, 并与基

于环境DNA技术的研究结果进行比较, 解析海山区

主要浮游细菌类群蓝细菌、γ变形菌和α变形菌的

相对比例及其代谢活性特征。

 1    材料与方法

 1.1    样品采集和环境参数测量

本研究样品采集于西太平洋寡营养海域的M4
浅水海山(10.3°—10.7°N, 139.9°—140.3°E), 共选取

5个采样点。在海山山顶, 设置采样点CM4, 并参考

海流方向, 以山顶采样点为中心取十字型, 在海山周

边设置4个采样点, 每个采样点根据实际水深设置

垂向采样层次。其中CM4 (140.13°E—10.48°N)为山

顶采样点, CM4-15 (139.93°E—10.47°N)和CM4-20

(140.29°E—10.51°N)分布于A断面, CM4-4 (140.19°
E—10.30°N)和CM4-9 (140.12°E—10.72°N)分布于

B断面。海山山顶与海平面的距离为57 m, CM4-
9是最深的采样点, 距海平面4512 m (图 1)。

NO¡
3 NO¡

2

NH+
4 PO3¡

4 SiO3¡
3

用Niskin瓶从各个站位的九个水层(3 m、叶绿

素最大值层(DCM)、200、300、500、1000、2000、
3000 m和底层)采集海水, 每层采集20 L。将水样先

经孔径为200 μm的筛绢过滤, 再经0.22 μm的聚碳

酸酯膜过滤, 将滤膜放到−80℃下冷冻保存。DCM
层是根据配备荧光探针的电导率-温度-深度(CTD)
剖面仪测量的荧光值确定。温度和盐度通过CTD
剖面仪测量。溶氧值及无机营养( -N、 -
N、 -N、 -P和 -Si)采用国际通用方

法测量 [12, 13]
。

 1.2    DNA和RNA提取、PCR扩增和高通量测序

根据使用说明, 用凯杰DNA/RNA提取试剂盒

(AllPrep  DNA/RNA  Mini  Kit,  Qiagen,  Germany)从
滤膜中提取DNA。用引物U341F和R685扩增原核

微生物的16S rRNA基因 V4区。引物序列为U341F:
5′-CCTACGGGRSGCAGCAG-3′[14], R685: 5′-ATCT
ACGCATTTCACCGCCAC-3′[15]

。PCR体系为50 μL,
包括2 μL模板DNA、1 μL正向引物、1 μL反向引

物、25 μL 扩增混合液和21 μL ddH2O。PCR反应

条件 :  94℃预变性  5min; 94℃变性  50s,  53℃退火

50s, 72℃延伸 50s, 25 个循环; 72℃延伸 6min, 最后

M4
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图 1    M4海山采样站位分布图

Fig. 1    Sampling station of the M4 Seamount
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于4℃保存。

同时采用凯杰DNA/RNA提取试剂盒(AllPrep
DNA/RNA Mini Kit, Qiagen, Germany) 从滤膜中提

取RNA。提取的RNA进行纯化后 , 用试剂盒将

RNA逆转录成互补DNA(cDNA), 以合成的cDNA为

模板, 进行上述PCR扩增。为了防止误差, 每份DNA
和cDNA样本的PCR扩增重复3次, 混合, 用NEBNext-
Ultra™ DNA试剂盒建立样品文库。测序采用 Illu-
mina HiSeq 平台。

 1.3    数据处理和统计分析

对测序后得到的原始数据(Raw Data), 进行过

滤筛选 , 通过vsearch和 rdp去嵌合得到有效数据

(Clean Data)。USEARCH分析获得扩增子变异序

列ASV表
[16], 经R包“vagen”进行抽平至10000, 用于

后续统计分析。序列注释选用rdp_16s_v18数据库。

R包“vagen”进行α多样性分析及可视化, “ggplot2”
包进行物种组成分析及可视化, “FEAST”包进行溯

源分析及可视化, “linkET”包进行Mantel检验。

定量化不同生态过程影响的主要步骤如下: 运
用FastTree (-gtr 模式)基于最大似然法构建ASV代

表序列系统发育树, 参照ASV丰度信息, 以发育树

为基础测量β-Nearest Taxon Index (βNTI), 计算样

品间平均β多样性最近距离(Abundance weighted β-
mean nearest taxon distance, βMNTD), 并利用零模

型(999次随机取样)计算平均距离之间的偏差
[17]
。

当βMNTD 值大于零模型估计值, 即βNTI>2, 表示

微生物群落受异质化选择的影响; 当βMNTD 值小

于零模型估计值, 即βNTI<−2, 则表示微生物群落

受同质化选择的影响。统计分析采用Chase和Stegen

的方法
[18, 19], 计算样品间的 Bray-Curtis 距离(RCbray),

当RCbray值>0.95表示微生物群落受扩散限制 ,
RCbray 值<−0.95表示微生物群落受同质性扩散影

响, 当−0.95<RCbray<0.95表示微生物群落受漂变

影响。整合βNTI 值和RCbray 分析结果, 评估群落

组装过程中同质选择和异质选择, 以及扩散限制、

同质化扩散和漂变的相对贡献。

 1.4    共现网络的构建

共现网络分析用于研究微生物之间的关系。

共现网络通过分子生态网络分析平台(MENAP)构
建

[20]
。将样品按照聚类分为五组(表层、DCM层、

200—300、500—1000及2000 m以下)分别构建网

络。网络构建参数 :  (1)保留每组相对丰度高于

0.05%, 且在半数以上样品中出现的ASV; (2)根据

随机矩阵理论确定阈值为0.91。

 2    结果

 2.1    西太平洋M4浅水海山细菌的α多样性分析

基于环境RNA技术检获的群落α多样性低于基

于环境DNA技术检获的α多样性。基于环境RNA
和DNA技术检获的多样性趋势相同, 随着水深的增

加呈先升高后下降的趋势, 且α多样性最高值均出

现在200 m层(图 2)。
 2.2    西太平洋M4浅水海山区细菌物种组成与溯源

分析

基于环境DNA与RNA技术检获的主要物种相

同, 但相对丰度有所不同。两组数据中各个水层的

最优势细菌类群为γ变形菌, 且其相对丰度在RNA
中更高, 均呈现随着水层的加深而增加的趋势。α

500

1000

1500

2000

R
ic

h
n
es

s

Sur
fa

ce
D

C
M 20

0
30

0
50

0
10

00
20

00
30

00

B
ot

to
m

深度Depth (m) 深度Depth (m)

A

2

3

4

5

6

7

S
h
an

n
o
n

B

方法Method DNA RNA

表
层

底
层

Sur
fa

ce
D

C
M 20

0
30

0
50

0
10

00
20

00
30

00

B
ot

to
m

表
层

底
层

图 2    M4海山各个水层细菌的α多样性

Fig. 2    Alpha diversity of bacteria in various water layers of the M4 Seamount
A. 丰富度指数; B. 香农指数

A. Richness index; B. Shannon index
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变形菌在RNA数据的各个水层中占比低于DNA数

据。200 m以上的水层中蓝细菌在RNA数据中占比

更高(图 3)。
DNA和RNA重叠部分有6370个ASV (69.3%),

DNA非重叠部分有2426个ASV (26.4%), RNA非重

叠部分有390个ASV (4.3%)。DNA与RNA的非重

叠部分都属于低丰度ASV。在重叠部分中, DNA中

高丰度ASV占3.81%, RNA中高丰度ASV占1.96%
(图 4)。对DNA和RNA的重叠部分与非重叠部分细

菌类群的纲、目、科水平进行分析。在非重叠DNA
数据中, 在纲水平, α变形菌纲相对丰度最高26.4%,
其次是γ变形菌纲13.5%和黄杆菌纲(Flavobacteriia)

5.01%; 在目水平 , 黄杆菌目(Flavobacteriales)相对

丰度最高为5.01%, 其次是疣微菌目(Verrucomicro-
biales)占3.14%; 在科水平, SAR11科相对丰度最大

占17.9%, 其次是黄杆菌科(Flavobacteriaceae)3.04%。

在非重叠RNA数据中, 在纲水平, γ变形菌纲相对丰

度最高19.1%, 其次是α变形菌纲7.27%; 在目水平,
涅瓦菌目(Nevskiales)相对丰度最大占2.13%, 其次

是红杆菌目(Rhodobacterales)相对丰度为1.47%; 在
科水平, Family_Ⅱ (2.44%)相对丰度最大, 其次是

红杆菌科(Rhodobacteraceae)占1.47%。在重叠DNA
数据中, 在纲水平, γ变形菌纲相对丰度最大41.5%,
其次是蓝细菌纲13.1%和α变形菌纲9.09%。在目水

平, 交替单胞菌目(Alteromonadales)相对丰度最大

占22.5%; 在科水平, 交替单胞菌科(Alteromonada-
ceae)相对丰度最高22.5%, 其次是Family_Ⅱ(13.0%)
和SAR11 (6.35%)。在重叠RNA数据中, 在纲水平,
γ变形菌纲相对丰度最高55.9%, 其次是蓝细菌纲

22.9%和α变形菌纲2.18% ; 在目水平, 交替单胞菌

目(Alteromonadales)相对丰对最大占37.6%; 在科水

平, 交替单胞菌科(Alteromonadaceae)相对丰度最高

37.6%, 其次是Family_Ⅱ (22.4%; 图 5)。
通过上述数据, 在非重叠部分中α变形菌纲在

RNA (7.27%)的占比小于DNA(26.4%), 其次黄杆菌

纲 (Flavobacteriia)在DNA中的相对丰度 (5.01%)大
于RNA (0.36%); 在科水平, α变形菌纲下的SAR11
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图 3   基于环境DNA (A)和RNA (B) 技术检获的M4海山不同水

层的物种组成

Fig.  3    Community  composition  in  various  water  layers  of  M4
Seamount based on the eDNA (A) and eRNA (B)
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图 4   基于环境DNA与RNA技术检获的ASVs重叠部分和非重

叠部分相对丰度韦恩图

Fig.  4    The  relative  abundance  of  overlapping  and  non-overlap-
ping portions of ASVs detected by the DNA and RNA techniques
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图 5   DNA与RNA的重叠部分和非重叠部分物种组成

Fig. 5   Community composition of overlapping and non-overlap-
ping portion of DNA and RNA
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科在DNA占比(17.9%)最大, 而在RNA中是红杆菌

科(Rhodobacteraceae)占1.47%。重叠部分中γ变形

菌纲和蓝细菌纲的相对丰度RNA要大于DNA, 而
α变形菌纲的相对丰度是DNA大于RNA。

对DNA和RNA的重叠部分与非重叠部分细菌

类群分析, 发现重叠部分包含29纲, 70目, 147科。

在非重叠部分中, DNA数据包含的多样性高于RNA
数据。其中DNA数据包含28纲, 58目, 96科; RNA
数据包含14纲, 33目, 49科。

溯源分析结果显示, 无论是基于DNA还是RNA
技术检获的群落都受到上升流影响, 二者结果有一

定的差异但趋势相同。基于RNA数据, 300 m以浅

的水层中来自相邻更深的水层占比和500 m以深的

水层中来自相邻更浅的水层占比 , 均低于基于

DNA数据的占比(图 6)。
 2.3    西太平洋M4浅水海山细菌的β多样性分析

通过Bray-Curtis距离计算的M4海山的9个水层

的DNA和RNA数据的主坐标分析。使用pairwise-
Adonis检验分析, 结果显示, 每个水层的两组数据

之间的差异不大, 但垂向上的差异更显著, 其中表

层和DCM层相对于其他水层的群落差异大(R2
为

0.54, P<0.001); 而其他水层之间的群落差异较小

(图 7)。
 2.4    西太平洋M4浅水海山细菌的共现网络

基于DNA和RNA数据构建的共现网络, 边数

和节点数都随着深度的增加呈先升高后下降的趋

势。但RNA网络比DNA网络简单且变化趋势更明

显。两组数据各水层的共现网络都是正相关的边

数占比随着水深的增加而升高, 负相关的边数占比

随着水深的增加而减小(图 8)。平均节点度可以反

应共现网络中的相互作用强度
[21, 22], 两组数据中

DCM层的平均节点度都是最高的, 且随着水深的

增加呈先升高后下降的趋势, 这与总边数的趋势相

同, 说明网络越复杂网络的相互作用越强(表 1)。
蓝细菌在两组数据的表层和DCM层时的相对

丰度和节点数占比最大, 随着水深不断增加占比逐

渐减少。对比两组数据, RNA数据中蓝细菌的相对

丰度和节点数的占比相对更大, 更能够体现蓝细菌

的活性。α变形菌在两组数据中的主要类群是

SAR11, SAR11在DNA数据各个水层的占比要远远

大于其在RNA数据各个水层的占比, 其中SAR11在
DNA数据中的DCM层占比最大为11.6%, 而SAR11
在RNA数据的DCM层的占比为0.46%, 说明α变形

菌的活性不高。两组数据中γ变形菌都普遍存在,
且随着水深的增加γ变形菌的相对丰度和节点数也

不断增加(图 9)。
 2.5    去蓝细菌的对比分析

蓝细菌在DCM层的网络中边的占比大(图 10)。
在两组数据中, 蓝细菌的正相关边数均占主导; 其
中在DNA数据中蓝细菌与其他异养细菌的正相关

边数占比为67.7%, 而在RNA数据中蓝细菌与蓝细

菌的正相关边数占比55.9%, 大于蓝细菌与其他异

养细菌占比39.1%。

在两组数据中, 蓝细菌在表层和DCM层的相对

丰度最大, 因此分别去除DNA和RNA数据中的蓝

细菌, 并对比去除前后的共现网络变化。结果发现,
去除蓝细菌后的网络要比未去除的网络简单(图 11)。
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图 6   M4海山DNA(A)和RNA(B)的溯源分析

Fig. 6   Sources of each layer in the M4 Seamount DNA (A) and
RNA (B)
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图 7   基于环境DNA和RNA检获的M4海山各个水层的主坐标

分析

Fig.  7   Principal co-ordinates analysis of communities in various
water layers of M4 seamounts based on the eDNA and eRNA
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RNA数据的DCM层共现网络的边数下降了89.6%(边
数从374减少到39), 而DNA数据的DCM层共现网

络的边数下降38.7%(边数从1854减少到1137; 表 2)。

 2.6    去α变形菌的对比分析

DCM层的α变形菌去除后, DNA数据网络的边

数下降20.9%, 而RNA数据网络的边数下降1.34%。

表 1    M4海山DNA和RNA的各个水层的共现网络基本参数

Tab. 1    The basic parameter of co-occurrence network from each layer in the M4 Seamount

参数Parameter
DNA RNA

表层SurfaceDCM200—300 m500—1000 m≥2000 m 表层SurfaceDCM200—300 m500—1000 m≥2000 m

总节点数Node 127 186 173 174 108 54 80 90 73 46
总边数Edge 233 1854 777 392 198 106 374 182 114 42
正相关占比Positive (%) 57.9 76.6 74.1 69.4 92.9 48.1 78.6 79.1 79.8 88.1
负相关占比Negative (%) 42.1 23.4 25.9 30.6 7.1 51.9 21.4 20.9 20.2 11.9
平均节点度Average degree 3.67 19.9 8.98 4.51 3.67 3.93 9.35 4.04 3.12 1.83

B

A

节点Node: 细菌Bacteria 边Edge: 正相关Positive 负相关Negative

Surface DCM 200—300 m 500—1000 m 2000 m—Bottom

图 8    基于环境DNA (A)和RNA (B)检获的M4海山各个水层的细菌共现网络

Fig. 8    Bacterial co-occurrence network of communities in each water layer of M4 Seamount based on the eDNA (A) and eRNA (B)
阈值为0.91, 网络中每个节点的度映射为大小, 橙边表示正相关, 蓝边表示负相关

With a cutoff of 0.91, the degree of each node in the network is mapped to the size. The orange edges indicate the positive correlations and
the blue ones indicate the negative correlation
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图 9    基于环境DNA (A, B)和RNA (C, D)技术检获的M 4海山各个水层网络中物种的相对丰度(A, C)和节点数(B, D)
Fig. 9    Relative abundance (A, C) and node degree (B, D) from bacterial co-occurrence network in each layer of the M4 Seamount based on
the eDNA (A, B) and eRNA (C, D)
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对比DNA和RNA两组数据, RNA数据的网络变化

没有DNA的网络变化明显(图 12和表 3)。
 2.7    西太平洋M4浅水海山的细菌的代谢活性分析

通过RNA/DNA的比率为来推断细菌主要类群

的代谢活性, 值越大说明代谢活性越高。结果显示,
蓝细菌在DCM层的代谢活性最强 , 其次是γ变形

菌、放线菌(Actinobacteria)、酸杆菌(Acidobacteria),
而α变形菌代谢活性相对较弱(图 13)。

 3    讨论

前人研究多利用环境DNA, 由于DNA在环境

中存留时间长, 无法确定检测的物种是否有代谢活

性。相较于DNA, RNA为单链结构, 易降解, 在环

境中存留时间短, 检获的生物更具代谢活性
[23, 24]

。

本研究采用环境RNA技术, 分析了西太平洋M4海
山区的细菌群落结构特征, 并与环境DNA技术进行

比较, 解析了海山区细菌群落的代谢活性特征。

结果显示, DNA和RNA检获共有ASV占比69.3%,
显著高于DNA独有的26.4%, RNA检获的独有ASV
仅占4.3%。仅通过DNA检获的ASVs主要来自死亡

生物或者胞外DNA, 但也可能归因于RNA的逆转

录过程会导致部分物种丢失。前人研究发现, 在浅

水海山中, 蓝细菌是100 m以上水层的优势细菌类

群
[8], 在深水平顶海山中, 蓝细菌在200 m以上的水

层中占优势
[5]
。这与本文的研究结果相似, 无论在

DNA还是RNA的数据中在真光层的蓝细菌的相对

丰度较高, 且RNA明显高于DNA, 显示蓝细菌的代

谢活性高。

前人研究还发现太平洋深水海山1000 m以上

的水层中, α变形菌占优势
[9], 且在大西洋深水海山

的鞘水中发现丰富的α变形菌
[10]
。上述深水海山的

研究均基于环境DNA技术的数据。本研究则进一

步发现浅水海山中α变形菌在RNA中的占比低于

DNA, 显示代谢活性低。此外, 这一结果还得到网

络分析的验证。共现网络分析的结果显示, 细菌网

络随水深的增加呈现先升高后下降的趋势, RNA的

网络较DNA的更简单且变化趋势更显著。而且, 在
去除蓝细菌后的网络中, RNA网络变化明显大于

DNA; 而在去除α变形菌的网络中, RNA网络变化

不明显。由此可见, 前人的研究可能高估了α变形

菌在海山区多样性占比及其在群落中的作用。环

境RNA较环境DNA能检获到有代谢活性的物种分

表 2    去除蓝细菌前后M4海山表层和DCM层的共现网络的参数

Tab. 2    The basic parameter of the co-occurrence network in the surface and DCM layers of the M4 Seamount before and after the removal
of cyanobacteria

参数Parameter
DNA RNA

Surface (前) Surface (后) DCM (前) DCM (后) Surface (前) Surface (后) DCM (前) DCM (后)

总节点数Node 127 114 186 159 54 51 80 37
总边数Edge 233 191 1854 1137 106 66 374 39
正相关占比Positive (%) 57.9 55.5 76.6 70.5 48.1 54.5 78.6 23.1
负相关占比Negative (%) 42.1 44.5 23.4 29.5 51.9 45.5 21.4 76.9
平均节点度Average degree 3.67 3.35 19.9 14.3 3.93 2.59 9.35 2.11

C−O NP
9.45%

C−O PP
67.7%

C−C PP
22.4%

C−C NP
0.45% C−O PP

39.1%

C−O NP
2.77%

C−C NP
2.23%

DNA RNAC−C PP
55.9%

 
图 10   基于环境DNA和RNA技术检获的DCM层共现网络中的

与蓝细菌相关的边数占比

Fig. 10   Percentage of Cyanobacteria-related edges in DCM layer
co-occurrence networks based on the eDNA and eRNA
C—C PP. 蓝细菌之间的正相关; C—C NP. 蓝细菌之间的负相

关; C—O PP. 蓝细菌与其他细菌的正相关; C—O NP. 蓝细菌与

其他细菌的负相关

C—C PP.  Positive correlation between cyanobacteria;  C—C NP.
Negative  correlation  between  cyanobacteria;  C —O  PP.  Positive
correlation of cyanobacteria with other bacteria; C—O NP. Nega-
tive correlation of cyanobacteria with other bacteria

RNA

DNA

Surface DCM

节点Node: 细菌Bacteria

边Edge: 正相关Positive 负相关Negative
 

图 11   去除蓝细菌前后M4海山表层和DCM层的共现网络

Fig. 11   Bacterial co-occurrence network in the surface and DCM
layers  before  and  after  the  removal  of  cyanobacteria  in  the  M4
Seamount
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布, 可为海山浮游细菌的多样性及分布提供更完整

的认知。
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图 12   去除α变形菌前后M4海山DCM层的共现网络

Fig. 12   Bacterial co-occurrence network in the DCM layer of the
M4 Seamount before and after the removal of alphaproteobacteria
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图 13   DCM层的主要物种的RNA/DNA的比率

Fig. 13   The ratio of RNA/DNA of the main species in the DCM
layer
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ESTIMATION OF THE SEAMOUNT EFFECT ON PLANKTONIC BACTERIA
DIVERSITY AND DISTRIBUTION USING ENVIRONMENTAL RNA

YIN Ting-Ting1, 2, ZHAO Feng1, 2, 3, LIU Wei-Yue2, 3 and XU Kui-Dong2, 3

(1. Qingdao Agricultural University, Qingdao 266109, China; 2. Department of Marine Organism Taxonomy and
Phylogeny, Institute of Oceanology, Chinese Academy of Sciences, Qingdao 266071, China;

3. University of Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049, China)

Abstract: Seamounts are widely distributed across the ocean floor, harboring diverse and unique biological communi-
ties due to their distinctive topography and hydrodynamic environment. Previous studies utilizing environmental DNA
sequencing identified cyanobacteria,  gammaproteobacteria,  and alphaproteobacteria  as  dominant  taxa,  playing pivotal
roles in the high biodiversity observed in seamount area. However, environmental DNA can not differentiate between
living or dead cells, providing an incomplete picture of the distribution of active bacteria. Environmental RNA, prone to
degradation outside the cell, offers insights into the biodiversity of active taxa. We investigated the diversity of active
bacteria in the M4 seamounts of the western Pacific Ocean using environmental RNA sequencing in comparison with
the results of studies based on environmental DNA sequencing, comparing the results with studies based on environ-
mental  DNA sequencing.  While  the  species  composition  exhibited  similarities  between  RNA and  DNA datasets,  the
proportion  of  cyanobacteria  in  RNA was  notably  higher  in  DNA in  the  euphotic  zone,  indicating  elevated  metabolic
activity.  Conversely,  the  proportion  of  alphaproteobacteria  was  significantly  lower  in  the  RNA  dataset,  suggesting
reduced metabolic activity. Gammaproteobacteria proportions increased in the RNA dataset at greater seawater depths.
The co-occurrence network showed increasing complexity followed by a decrease with rising water depth. The RNA-
based  network  was  simpler  than  its  DNA  counterpart,  yet  variations  along  the  water  depth  were  more  pronounced.
Removing cyanobacteria caused a drastic change in the network, whereas the removal of alphaproteobacteria had mini-
mal impact. In conclusion, this study enhances our understanding of active bacterioplankton diversity and distribution
in  seamounts  through  environmental  RNA  sequencing.  The  proportion  of  alphaproteobacteria  in  the  total  bacterial
community and their role in the co-occurrence network in seamounts may have been overestimated.

Key words: Deep sea; Environmental RNA; Bacteria; Microbial diversity; Seamount effect
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