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摘   要：【背景】海洋是地球上最大的碳库，也是地球生物最大的栖息地。在这个庞大的生态系

统中拥有多种多样的微生物，它们在全球碳循环中扮演了重要的角色。海斗深渊(海平面 6 000 m

以下的海域)由于高静水压和表层沉积汇集了大量有机质，形成了包含丰富生物资源的特殊生境。

【目的】从马里亚纳海沟海斗深渊沉积物样品中分离培养能够以芳香酸为唯一碳源和能源生长的

微生物，并研究其降解特性。【方法】通过模拟原位高压环境富集培养和常压条件下芳香酸选择性

分离培养获得深渊来源的纯培养细菌，并根据形态学观察和 16S rRNA 基因序列系统发育分析进行

种属鉴定，利用不同芳香酸进行培养和生物转化，通过 HPLC 和 LC/MS 鉴定芳香酸代谢中间产物。

【结果】从马里亚纳海沟 6 300 m 沉积物样本中分离获得了一株盐单胞菌(Halomonas sp.) NyZ771。

该菌株能够利用苯甲酸和 4-羟基苯甲酸作为唯一碳源生长。其代谢 4-羟基苯甲酸的中间产物鉴定

为原儿茶酸。【结论】从深渊沉积物样本分离得到一株能降解苯甲酸和 4-羟基苯甲酸的盐单胞菌

NyZ771，丰富了深渊来源的微生物资源，为今后研究深渊中微生物的芳香酸降解及海洋微生物驱

动的碳循环提供了一定的理论基础。 

关键词：海斗深渊；微生物分离；芳香酸；原儿茶酸途径  
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University, Shanghai 200240, China 

Abstract: [Background] The ocean is the largest reservoir of carbon and the largest habitat for life on 

the Earth. This vast ecosystem harbors a wide variety of microorganisms that play a key role in the 

global carbon cycle. Hadal trench (6 000 m below the sea level) is a special habitat containing rich 

biological resources owing to the high hydrostatic pressure and the accumulation of massive organic 

matter by surface deposition. [Objective] To obtain the bacterial pure culture capable of utilizing 

aromatic acids as the sole carbon and energy from the hadal trench sediment samples, and analyze its 

aromatic acid-degrading characteristics. [Methods] The hadal trench sediment sample was cultivated in 

the simulated in situ high-pressure environment, and then the culture was incubated on the plates with 

different aromatic acids under atmospheric ambient pressure. Finally, the bacterial pure culture was 

selected and identified based on the morphological characteristics and the phylogenetic tree constructed 

with the 16S rRNA gene. The strain was then incubated with different aromatic acids, and the 

degradation intermediates were identified by HPLC and LC/MS. [Results] A strain capable of utilizing 

benzoate and 4-hydroxybenzoate was isolated from the sediment sample from Mariana trench (6 300 m 

below the sea level). It belonged to the genus Halomonas and was designated Halomonas sp. strain 

NyZ771. The intermediate in 4-hydroxybenzoate degradation was identified as protocatechuate. 

[Conclusion] A benzoate- and 4-hydroxybenzoate-degrading bacterium, Halomonas sp. strain NyZ771, 

was isolated from the trench sediment. This study enriches the microbial resources derived from the 

hadal trench and provides a theoretical foundation for the future research on the aromatic acid 

degradation in hadal trenches and the carbon cycle driven by microorganisms in the ocean. 

Keywords: hadal trench; microbial isolation; aromatic acids; protocatechuate pathway 

深渊指深度超过 6 000 m 的海域，基本上

由海沟组成，占据了海洋垂直深度的 45%。不

同于其他深海区域(深度超过 1 000 m 的海域)，

“漏斗”形地貌的深渊海沟具有极端压力(静水压

力超过 60 MPa)和营养物质交换缓慢的特点[1-2]，

因此长久以来被认为是“生态荒漠”。近年来国

际上对深海的持续探索，推动了人们对于深渊

微生物群落对全球海洋环境和深海生物地球化

学循环的影响的认知。目前的研究发现，深渊

的底栖生物量和微生物活动都远高于深海平 

原[3]，甚至可能是深海的有机碳埋藏中心[4-6]。

同时，在深海生态系统中还检测出相对高浓度

的多氯联苯(polychorinated biphenyl，PCB)、多

溴联苯醚(polybrominated diphenyl ether，PBDE)

等芳烃污染物[7]。进入深海的污染物停留在沉

积物中，很容易在食物链中积累，这意味着这

些化合物很可能在生物体中进行生物累积并且

在各个营养级中累积增加。 

木质素是一种存在于大部分陆地植物木质

部中复杂的高分子芳香聚合化合物，其含量大
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约占陆地植物生物量的 30%[8]。在自然界中，

天然木质素通过初级降解会解聚产生大量低分

子量单环芳香族化合物包括苯甲酸类芳烃衍生

物[8]、香草酸类芳烃衍生物和丁香酸类芳烃衍

生物[9]等。这些木质素衍生的芳香酸在环境中

广泛分布，而细菌在这类芳香酸的矿化中起主

要作用。 

陆地上对于木质素衍生芳香酸降解菌的研

究已有大量报道[10]，并常用其作为模型底物筛

选和分离芳烃降解菌株。由于海斗深渊独特的

“V”字型地貌以及高静水压力 [11]，从陆地环境

落入深海的木质素衍生芳香酸为微生物提供

了不同的营养来源，栖息于深渊底部的微生物

对芳香酸的分解代谢在生物地球化学循环和

生物圈的可持续发展中变得至关重要。然而相

比于陆地微生物，深海微生物和深渊微生物降

解芳香酸的研究非常少。目前已通过液相色 

谱-质谱(liquid chromatograph-mass spectrometer，

LC-MS)或气相色谱 -质谱 (gas chromatograph- 

mass spectrometer，GC-MS)分析深海来源细菌

的代谢物，证明了深海中也有能够代谢木质素

衍生芳香族化合物的细菌[12]；基于 16S rRNA

基因高通量测序和宏基因组等非培养手段的研

究也揭示了深海极端环境中可能存在芳香酸和

其他芳烃降解细菌[13-14]。然而关于纯培养降解

芳香酸的报道，仅有一株深渊来源的纯培养

Citricoccus 细菌可以在常压下降解 4-羟基苯甲

酸[15]。本研究对马里亚纳海沟沉积物样品进行

模拟原位环境的富集培养，并通过在常压下木

质素衍生芳烃分离筛选获得一株纯培养细菌，

对其进行芳烃降解特性的研究，丰富了微生物

资源，为探究深渊微生物驱动的深海环境中芳

香族化合物降解机理和深海地球化学元素循环

研究提供理论依据。  

1  材料与方法 

1.1  样品 
样 品 来 自 于 马 里 亚 纳 海 沟 海 斗 深 渊 

(10.889 5°N，142.226 0°E) 6 300 m 底部(16−20 cm

深度)的沉积物(2016 年采集)。沉积物用无菌

袋密封，常压条件下于 4 °C 冷库保存半年后

用于高压富集。深渊沉积物样品使用人工海水

培养基稀释后加入带胶塞的无菌注射器中，将

注射器放入高压容器，通过手动加压器向密封的

高压釜中注入水使静水压力达到 60 MPa，在

10−15 °C 下静置培养 6 个月。 

1.2  培养基 
人工海水基本培养基(g/L)：NaCl 26.0，

MgCl2·6H2O 5.0，CaCl2·2H2O 1.4，Na2SO4 4.0，

NH4Cl 0.3，KH2PO4 0.1，KCl 0.5。 

人工海水培养基：在人工海水基本培养基中

加入终浓度为 30 mmol/L 葡萄糖和 10 mmol/L  

N-乙酰葡萄糖胺。 

LB 培养基(g/L)[16-17]：蛋白胨 10.0，酵母提

取物 5.0，NaCl 10.0。 

固体培养基则加入 1.2%−1.5%琼脂。 

1.3  主要试剂和仪器 
苯甲酸 (benzoate， BA) 、 3-羟基苯甲酸

(3-hydroxybenzoate， 3HBA) 、 4- 羟基苯甲酸

(4-hydroxybenzoate ， 4HBA) 和 原 儿 茶 酸

(protocatechuate，PCA)，Sigma-Aldrich 公司。

将上述芳烃化合物分别溶于 50 mmol/L NaOH

溶液配制成 100 mmol/L 钠盐溶液使用。PCR 试

剂盒，南京诺唯赞生物科技有限公司；乙酸铵、

冰乙酸、甲醇(色谱级)、戊二醛和无水乙醇，国

药集团药业股份有限公司；引物合成由擎科(上

海)生物科技有限公司完成；DNA 测序由上海

派森诺生物科技股份有限公司完成。 

高效液相色谱仪 (high performance liquid 
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chromatography，HPLC)，沃特世科技(上海)有

限 公 司 ； 四 极 杆 飞 行 时 间 液 质 联 用 系 统

(quadrupole time-of-flight LC/MS，Q-TOF LC/MS)，

安捷伦科技有限公司；高压容器，炬达科技有

限公司；高分辨率扫描电子显微镜(high resolution 

scanning electron microscope，HRSEM)，泰思肯

(中国)有限公司。 

1.4  扫描电子显微镜形态观察 
挑取菌株 NyZ771 单菌落接种于液体 LB 培

养基中培养至 OD600 值约 0.6，使用磷酸盐缓冲

液(PBS，pH 7.4)将细胞洗涤 2 次，并重新悬浮

在等体积的 3% (体积分数)戊二醛中。在 4 °C

孵育过夜固定细胞后，用 50%−90% (质量体积

分数)的乙醇洗涤戊二醛中的细胞溶液，然后将

细胞重悬于 100 μL 无水乙醇中。将 2 μL 重悬

溶液加到干净的盖玻片上至乙醇蒸发，进行高

真空镀膜后再使用高分辨率扫描电子显微镜在

5 kV 的电子束强度下操作观察表面形态。 

1.5  16S rRNA 基因扩增与系统发育分析 
挑取菌株 NyZ771 单菌落至 10 μL 无菌水

中，移液枪吹打均匀后沸水浴 10 min 以裂解菌

体。使用擎科(上海)生物科技有限公司合成的

16S rRNA 基因扩增引物 27F (5′-AGAGTTTGA 

TCCTGGCTCAG-3′)和 1492R (5′-GGYTACCTT 

GTTACGACTT-3′)，取菌体裂解液作为 DNA 模

板对菌株 NyZ771 的 16S rRNA 基因进行扩增。

PCR反应体系：DNA模板 1 μL，引物 27F、1492R 

(10 μmol/L)各 0.5 μL，PrimeSTAR Max Premix 

(2) 10 μL，ddH2O 8 μL。PCR 反应条件：98 °C 

5 min；98 °C 15 s，55 °C 15 s，72 °C 1 min，    

30 个循环；72 °C 10 min。PCR 扩增完成后，

通过 1%琼脂糖凝胶电泳验证扩增产物后送至

上海派森诺生物科技股份有限公司进行测序。

将测序结果上传至 GenBank 并获得登录号为

OM392023。 

利用 NCBI 数据库 (https://www.ncbi.nlm. 

nih.gov/)的 BLASTn 程序及 EzBioCloud 数据库

(https://www.ezbiocloud.net/)进行在线比对，获

取菌株 NyZ771 的 16S rRNA 基因的同源序列，

并从中选取模式菌株的 16S rRNA 基因序列。通

过 ClustalW 进行多序列比对后，截去两端不齐序

列(OM392023 序列两端各裁切了 50–100 bp)，使

用 MEGA 7.0 构建 neighbor-joining 进化树。 

1.6  芳香酸代谢物检测与鉴定 
配备 Waters e2695 分离模块和 2998 PDA

检测器的 HPLC 用于定量分析培养，以及生物

转化过程中 BA、4HBA 的降解和 PCA 的产生。

使用的分析柱为 Agilent ZORBAX SB-C18   

(5 μm，4.6 mm×250 mm)，柱温设置为 30 °C。

流动相由 80% 10 mmol/L乙酸铵(pH 4.2)和 20%

甲醇组成，流速为 0.8 mL/min，进样量为 20 μL，

4HBA 和 PCA 的检测波长为 254 nm，BA 的检

测波长为 227 nm。在此条件下，标准品 BA、

4HBA 和 PCA 的保留时间分别为 12.3、12.7 和

7.4 min。 

使用配备二极管阵列检测器和 HILIC 酰胺

色谱柱 (2.1 mm×150 mm， 3 mm)的 Q-TOF 

LC/MS 系统对 BA、4HBA 和 PCA 进行鉴定，

流动相由 0.1%乙酸(A)和甲醇(B)组成。该系统

采用梯度程序(0−5 min，流动相由 80% A和 20% 

B 组成；5−20 min，流动相 A 从 80%下调至 10%，

流动相 B 由 20%上调至 90%；20−25 min，流

动相由 10% A 和 90% B 组成；25−30 min，流

动相 A 由 10%上调至 80%，流动相 B 由 90%

下调至 20%；30−35 min，流动相由 80% A 和

20% B 组成)，使用阴离子模式，对应芳香酸的

检测波长和 HPLC 方法相同，进样量和流速分

别为 10 μL 和 0.4 mL/min。在此梯度条件下，

BA、4HBA 和 PCA 的保留时间分别为 22.1、17.6

和 15.0 min。 



 
赖鑫婷等: 深渊沉积物中盐单胞菌(Halomonas sp.) NyZ771 菌株的分离培养及其降解芳香酸的研究 1557 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

2  结果与分析 

2.1  深渊细菌分离培养 
将马里亚纳海沟沉积物样品在人工海水培

养基中富集，并模拟原位压力为 60 MPa，静置

培养 6 个月，然后在含 1 mmol/L 4HBA 的人工

海水基本培养基中选择性富集培养 4 个月。最后，

在大气环境压力(0.1 MPa)下用含有 1 mmol/L 

4HBA 的固体人工海水培养基上连续稀释涂布

获得一株纯培养细菌，命名为菌株 NyZ771。在

扫描电子显微镜下观察，菌株 NyZ771 的细胞

呈短杆状，大小约为(1.7−2.9) μm×(0.3−0.5) μm，

无鞭毛或菌毛结构(图 1)。 

2.2  菌株 NyZ771 种属鉴定 
通过 NCBI 数据库和 EzBioCloud 数据库在

线序列比对，显示菌株 NyZ771 的 16S rRNA 基

因(GenBank 登录号为 OM392023)与一株来自

盐单胞菌属 Halomonas lutescens Q1U 菌株的

16S rRNA基因(GenBank登录号为 NR152713.1)

具有最高的相似性(大于 99%)；同时，基于 16S 

rRNA 基因序列的系统发育分析显示菌株 NyZ771 

 
 
图 1  菌株 NyZ771 在扫描电子显微镜下的形态   

扫描电子显微镜的放大倍率为 2×104，比例尺为  

2 μm  
Figure 1  Morphology of strain NyZ771 observed 
by SEM. The SEM magnification was 2×104 with a 
scale bar of 2 μm. 
 

与来源于 Halomonas 的多个菌株均具有较近的

亲缘关系(图 2)，从而表明该菌株应归类为盐单

胞菌属(Halomonas)，因此将其命名为盐单胞菌

(Halomonas sp.) NyZ771。 

 

 
 
图 2  菌株NyZ771基于 16S rRNA基因序列构建的系统发育树   使用邻接法(neighbor-joining method)

构建的系统发育树 bootstrap 检验次数设置为 1 000 次；分支点上的数字为自展值(%)；括号中的序号表

示对应菌株 16S rRNA 基因序列的 GenBank 登录号；标尺表示每个位点 0.002 次碱基替换 

Figure 2  Phylogenetic tree of strain NyZ771 was constructed based on 16S rRNA gene sequence using the 
neighbor-joining method. The number of bootstrap tests was set to 1 000, and bootstrap values are shown in 
branching points (%). GenBank accession numbers of 16S rRNA gene sequences are given in parentheses. 
The bar represents 0.002 substitutions per site. 
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2.3  菌株 NyZ771 利用芳香酸生长 
将多种芳香酸及葡萄糖分别以 1 mmol/L

的终浓度添加至人工海水基本培养基中，在常

压 30 °C、180 r/min 的培养条件下，菌株 NyZ771

能够利用 BA、4HBA 或葡萄糖作为唯一碳源和

能源生长(图 3)，不能利用 3HBA 作为唯一碳源

生长，在不添加碳源的人工海水基本培养基中

也不生长。根据修正后的 Gompertz 方程[18]拟合

计算菌株 NyZ771 利用不同底物生长的最大比

生长速率，菌株 NyZ771 利用葡萄糖、BA 和

4HBA的最大比生长速率分别为 0.177 6、0.096 3、

0.301 5 µmax/h。菌株 NyZ771 利用 4HBA 生长的最

大比生长速率大于其利用葡萄糖生长和BA生长的 
 

 
 

图 3  菌株 NyZ771 利用不同碳源的生长情况   

N0 表示初始细胞个数，N 表示生长过程中细胞个

数。生长曲线采用 Origin 软件修正后的 Gompertz

方程拟合，所有点代表 3 次平行实验的平均值。

根据 3 次平行实验的平均值计算的最大比生长速

率(µmax/h) 

Figure 3  Growth curves of strain NyZ771 using 
different carbon source. N0: Initial number of cells; 
N: Number of cells. The growth curves were fitted 
by the modified Gompertz equation with Origin 
software, and all points represent mean values of 
three parallel experiments. The maximum specific 
growth rates (µmax/h) were also calculated based on 
mean values from three parallel experiments. 

最大比生长速率，表明其更易于利用 4HBA 生长。 

2.4  菌株 NyZ771 芳香酸代谢中间产物检

测与鉴定 
2.4.1  生物转化样品 HPLC 分析 

为了验证菌株 NyZ771 转化芳香酸 BA 和

4HBA 的能力，利用全细胞生物转化实验将在

LB 培养基中培养 OD600 值约为 0.6 的细胞用磷

酸盐缓冲液清洗并浓缩 OD600 值约为 5.0，分别

加入 BA 和 4HBA 进行生物转化。实验结果表

明，菌株 NyZ771 在 3 h 内可以将初始浓度为   

1 mmol/L 的 BA 完全转化，其在 2 h 内可以将

初始浓度为 1 mmol/L 的 4HBA 完全转化，并监

测到对应的产物于 2 h 时达到累积的最大值，

之后浓度逐渐下降(图 4)。 

 

 
 

图 4  菌株 NyZ771 生物转化芳香酸过程中底物

的消耗与中间产物的浓度变化   BA 在 3 h 内完

全消耗；4HBA 在 2 h 内完全消耗，并且检测到其

中间产物在 2 h 时积累到最大值，随后逐渐减少。

4HBA-P 表示由 4HBA 降解产生的中间产物 

Figure 4  Substrate consumption and intermediate 
concentration during aromatic acids biotransformation 
by strain NyZ771. In the biotransformation processes, 
BA was totally consumed within 3 hours, 4HBA was 
totally consumed within 2 hours accompanied with the 
intermediate accumulated to the maximum in 2 hours, 
followed by gradual decrease. 4HBA-P: the 
intermediate converted from 4HBA. 
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2.4.2  生物转化 4HBA 产物的 LC/MS 分析 

为了进一步鉴定菌株 NyZ771 代谢芳烃的

中间产物，分别选取其生物转化 BA 和 4HBA

的 2 h 和 1 h 样品进行检测分析。在菌株 NyZ771

生物转化 4HBA 的 1 h 样品中，液相色谱检测

到 2 个物质峰分别在保留时间 15.159 min 和

17.762 min，上述两个物质峰进行质谱提取并与标

准品(PCA：m/z=153.019 0，4HBA：m/z=137.024 4)

比对，确定这 2 个峰分别为代谢产物 PCA 

(m/z=153.006 7)和底物 4HBA (m/z=137.011 2) 

(图 5)。在对 BA 的生物转化样品中，未检测到

代谢中间产物。 

3  讨论 

深渊海沟是地球上最深处的生态环境，也

是目前探索最少的栖息地之一，蕴藏着宝贵的

生物资源[19-20]，其中存在的微生物对地球的元

素循环起着重要作用 [21-22]。截至目前，基于

16S rRNA 基因高通量测序和宏基因组学等非

培养的方法，已经揭示了海洋特别是深海区域

微生物的高度多样性及其潜在的芳烃代谢途

径[13]。目前仅报道了一株来源于海斗深渊的纯培

养 Citricoccus 细菌可以在常压下降解 4HBA[15]。

在本研究中，Halomonas sp. strain NyZ771 可以 
 

 
 

图 5  菌株 NyZ771 生物转化 4HBA 产物的检测分析   A：生物转化 1 h 后样品的液相色谱检测；B：

对液相色谱检测中保留时间为 15.159 min 的物质峰进行质谱提取，与标准品比对鉴定为 PCA；C：对

液相色谱检测中保留时间为 17.762 min 的物质峰进行质谱提取，与标准品比对鉴定为底物 4HBA 

Figure 5  Analysis of the product obtained from the 4HBA biotransformation by strain NyZ771. A: Liquid 
chromatography detection of the sample obtained after 1 hour of the biotransformation. B: The substance 
peak with retention time of 15.159 min in liquid chromatography detection was extracted by mass 
spectrometry, and was identified as PCA compared with the authentic PCA. C: The substance peak with 
retention time of 17.762 min in liquid chromatography detection was extracted by mass spectrometry, and was 
identified as 4HBA compared with the authentic 4HBA. 
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在常压条件下利用 2 种芳香酸(BA 和 4HBA)作

为唯一碳源和能源生长。 

革兰氏阴性菌 Halomonas 属于中等嗜盐细

菌，主要分布在盐湖、盐碱土和一些发酵食品

等多种盐碱环境中，被认为是一些相容溶质的

主要生产者[23]和芳香族化合物的降解者[24]。基

于其代谢和生理的多功能性，盐单胞菌也是海

洋中最丰富的可培养微生物之一。Kaye 等研究

表明，在深海环境中存在着丰富的包括盐单胞

菌 (Halomonas)和海杆菌 (Marinobacter)在内的

耐盐微生物群[25]，Yan 等在新不列颠海沟 8 900 m

深度的沉积物样本中也分离出了耐多重胁迫的

盐单胞菌[26]。本研究进一步证明了深渊海沟中

具有可分离培养的微生物，其中盐单胞菌可能

因其代谢和生理的多功能性而获得了应对高静

水压力的应力适应性。 

已报道的 Citricoccus sp. strain NyZ702[15]

是一株革兰氏阳性菌株，其在常压下仅可以代

谢 4HBA，而本研究中的菌株 NyZ771 是一株革

兰氏阴性菌，其在常压下除了能够降解 4HBA，

还能够利用 BA 作为唯一碳源和能源生长，而

且更易于利用 4HBA 生长。菌株 NyZ771 与菌

株 NyZ702[15]均分离自马里亚纳海沟 6 300 m 沉

积物，而且均通过 PCA 途径代谢 4HBA。已报

道的许多陆地细菌也是通过该代谢途径降解羟

基取代的芳香酸[27-28]，同时考虑到微生物在海洋

中的汇集沉降及其在海斗深渊中的沉积[3,21,29]， 

推测深渊海沟的细菌可能来源于陆地，与已知

的陆地细菌具有相同的芳香酸代谢途径。 

目前已报道陆地细菌代谢苯甲酸主要通过

3 种途径：第 1 种为通过间位羟基化形成 3-羟

基苯甲酸；第 2 种为通过对位羟基化形成 4-羟

基苯甲酸[30]，这二者均可以通过之后的加氧反

应形成原儿茶酸[28]、龙胆酸[31]或对苯二酚[32]并

经双加氧酶反应开环进入下游代谢；第 3 种途径

是通过引入还原型辅酶 A (CoASH)形成苯甲酰辅

酶 A (benzoyl-CoA)从而进入下游代谢[33-34]，该

途径也存在于一些厌氧细菌中。本研究中菌株

NyZ771 代谢 BA 的中间产物通过 HPLC 和

LC/MS 方法未检测到。基于该菌株降解 4HBA

与陆地细菌具有相同的代谢途径，推测菌株

NyZ771可能通过以上 3种途径之一或者未知的

与陆源微生物不同的途径代谢 BA，这有待于进

一步研究。 

4  结论 

本研究从马里亚纳海沟 6 300 m 沉积物样

品中分离培养获得一株纯培养细菌 Halomonas 

sp. strain NyZ771。在常压条件下，该菌株能够

利用葡萄糖、BA 和 4HBA 作为唯一碳源和能

源进行生长，而且更易于利用 4HBA 生长。通

过 HPLC 和 LC/MS 对细菌全细胞生物转化芳

香酸的样品进行检测，鉴定了菌株 NyZ771 是

通过原儿茶酸途径代谢 4-羟基苯甲酸。该菌株

的分离培养丰富了深渊来源的可培养微生物

菌种资源，为今后研究深渊中微生物的芳烃降

解及海洋微生物驱动的碳循环提供一定的理论

基础。 
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