
华大智造基于DNBSEQ-E25测序平台的
16S rDNA测序应用赋能南海深海微生物
组研究

不惧海上颠簸

深海中的极端环境为生命科学、材料科学等领域提供了独特的研究条件，可以更好地理解地球生命起源和多样性1。

华大集团联合中国科学院深海科学与工程研究所、上海交通大学、香港科技大学等单位，赴南海冷泉区域进行深潜科

考，并基于华大智造DNBSEQ-E25平台的16S rDNA测序技术完成了深海沉积物样本的微生物群落分析，检出了人类未

培养过的细菌和古菌，为深入了解深海重要微生物类群的生物地球化学机制提供重要的参考。

推荐应用：海洋环境微生物组
推荐机型：DNBSEQ-E25RS

DNBSEQ-E25独有的抗颠簸设计，可在海上提供可靠精准的
测序数据

一站式产品方案
此组合产品集成核酸提取、文库制备、测序和分析全流程产
品，真正的一站式产品方案。

自动化程度高
搭配自动化核酸提取仪、自动化样本制备系统及分析软件，可
实现自动化样本制备及数据分析，最大程度减少了人工介入。

物种监测范围广
监测物种涵盖细菌、真菌、藻类、植物、浮游动物、底栖动物和
鱼类，充分满足各种应用需求。

检测快速
ATOPlex 16S V4 rDNA建库试剂套装搭配PE150测序和自研
的MetaSIS分析软件，采样后当天即可出报告。



背景介绍

环境DNA测序技术是通过对环境介质（水、土壤、沉积物等）中的生物DNA进行测序，实现对生物群落的
定性和丰度分析，并利用生物个体、种群或群落对环境变化所产生的反应来评估环境状况，是评估生态环
境状况和生物多样性的重要手段，也是环境科研领域的重要工具。高通量测序的灵敏度优势可以对环境中
含量极低的DNA实现检测2。

深海指的是海平面1000米以下的区域，这是一个黑暗、寒冷和高压的环境，长期被认为不适合生物生
存，被称为“生命的禁区”。然而，在某些区域，如冷泉区或热液喷口，富含硫化氢或甲烷的流体被排放
到深水中，这些化学物质为共生微生物提供了能量来源。深海蕴藏着丰富的资源，包括矿产资源、生物资
源等。随着陆地资源的日益枯竭，深海成为新的资源开发前沿。深海生态系统对地球环境也具有重要影
响，了解和保护深海环境，对于维持全球生态平衡和应对气候变化具有重要意义3。

海马冷泉位于南海琼东南海域，是目前我国发现最大的深海冷泉生态系统之一，为研究我国南海深海生物
多样性与演化等科学问题提供了重要场4。近日，华大集团联合多家科研单位，赴南海冷泉区域进行深潜
科考，并基于华大智造DNBSEQ-E25平台的16S rRNA测序产品方案完1例深海底泥样本的微生物群落测序
分析，检出了人类未培养过的细菌、古菌，如绿弯菌、酸杆菌、变形菌等，并进行了功能基因注释，为深
入了解深海重要微生物类群的生物地球化学机制提供重要的参考。

图1. “海马冷泉”生态系统4



样本采集

文库制备及测序

研究概述 研究方法

使用华大智造 MGIEasy 环境 DNA 提取试剂盒搭
配 MGISP-NE32 自动化核酸提取纯化仪对沉积物
样本进行核酸提取。使用 ATOPlex 16S V4 rDNA 建
库试剂盒将提取所得的 DNA 样本和对照用的标准
品制备成 PCR 文库，再进行环化和 DNB 制备，最
后 在 DNBSEQ-E25 平 台 上 测 序，测 序 读 长 为
PE150。值得关注的是，该流程在样本量较大的情
况下，可搭配使用华大智造的自动化提取和建库平
台，可极大的节约人力并提高效率。

为研究深海冷泉的微生物群落在地球化学耦合反
应过程能够产生哪些物质，从而构成生命起源最
原始的元素。华大集团深海科研团队，搭乘载人
潜水器“深海勇士”号5，在南海海马冷泉和甘泉
海台等区域下潜至千米以下的海底采集沉积物样
本，并基于ATOPlex 16SV4 rDNA建库试剂盒套装
和DNBSEQ-E25RS测序平台完成了16S V4区域测
序，测序数据经MetaSIS软件分析，检出了人类未
培养过的细菌和古菌，如绿弯菌，酸杆菌，变形
菌等，并进行了功能基因注释。为深入了解深海
重要微生物类群的生物地球化学机制提供重要的
参考。

通过“ 深海勇士 ”号载人潜水器在海底使用定制
的 Pushcore 采集沉积物柱子，在实验室将沉积物
柱固定到定制的沉积物分样器上，人工分装到无菌
的容器中，于 -80℃冰箱保存。

生信分析

测序数据经拆分 Barcode 后用 MetaSIS 软件进行
分 析，软 件 首 先 会 对 Raw Data 进 行 处 理 得 到
Clean Reads，再进行 OTU Cluster and Filter，最后
进行深度分析，分析内容包括 OTU 分析、物种组成
分析、功能基因预测、Alpha 多样性分析、Beta 多样
性分析等。

表1. 样本信息

样本编号 来源原始编号

Sample-1

Sample-2

Sample-3

Sample-4

SPL240724174820-1

SPL240724174820-2

SPL240724174820-3

SPL240724174820-4

标准品

标准品

深海沉积物

深海沉积物
图2. “华大科考团队搭乘“深海勇士”号潜水器

在海马冷泉等区域进行作业

图3. 科考船上搭载的华大智造测序设备



研究结果

DNBSEQ-E25测序质量表现优异

虽然是在海上进行测序，但是从表2和图5可以看
到 ， 不 管 是 标 准 样 品 还 是 深 海 沉 积 物 样 本 ，
DNBSEQ-E25平台都产出了质量优异的测序数
据， Q30＞96%，数据产量＞29 M reads，完全满

足下游深度分析的需求，说明DNBSEQ-E25测序
平台完全不受海上颠簸的影响，依然能够稳定且
高质量地完成测序。

表2. 测序数据质控信息

质控指标 数值

TotalReads(M)

ESR%

Q30%

SplitRate%

CycleNumber

29.43

88.25

96.89

93.72

320

图4. 华大智造环境DNA宏条形码测序组合产品

MGIEasy 粪便基因组
DNA(meta)提取试剂盒

核酸提取(~2h) 文库制备(~6h) 高通量测序(~12-30h) 生信分析(~30min-14h)

32样本/run 16样本/run 96样本/run

ATOPlex 16S V4 rDNA建库试剂盒套装

支持500+样本分析

宏条形码物种识别软件
 (MetaSIS)

72样本/芯片
(仅适配MiFish引物)

500样本/芯片

MGISP-NE32 MGISP-960MGISP-100

DNBSEQ-G99ARS 
(PE150, 12h/PE300, 30h)或

或

DNBSEQ-E25RS
 (PE150, 20h)

微生物快速识别平台

图5. 碱基测序质量分布图



样本OTU分析

OTU是在系统发生学或群体遗传学研究中，为了
便于分析，给某一个分类单元设置的统一标志6。
MetaSIS软件将相似度在100%的序列聚类为一个
OTU。在得到OTU后，使用QIIME 2模块将OTU序
列与注释数据库进行比对注释，获得其在不同分
类水平上的物种识别结果。通过对 OTU 的物种识
别统计，得到了在不同分类水平上（由界、门、
纲、目、科、属、种组成）各个样品的生物群落
组成数量，如表3所示。

物种组成分析

在不考虑丰度的前提下，基于所有样品的物种识
别结果，用GraphlAn模块生成物种组成可视化图
形，如图6所示。该图可以直观地对样品各分类水
平物种组成进行总体可视化展示，帮助用户发现
优势生物类群。从内到外，每一圈表示一个层
级，依次为门、纲、目、科、属、种水平。不同
的门用不同的颜色标出，最外圈文字显示丰度排
名前20的末端分级水平的上一级的名称，并使用
更深颜色标出该分级水平分支。

4

样本编号 可识别的
OTU类型数

OTU 
类型数

Sample-1

Sample-2

Sample-3

Sample-4

11

13

843

840

OTU 
序列数

41065

40996

32742

31041

可识别的
OTU序列数

41030

40956

32709

30980

界

1

1

2

2

门

2

2

36

40

纲

2

2

86

88

目

5

5

159

158

科

7

7

182

177

属

9

9

190

189

种

9

11

54

52

10

11

840

837

表3. OTU统计表

图6. 物种组成图



样品中不同分类水平上的生物群落组成情况，更
好地理解样品之间的差异和相似性。如图7所示，
横坐标为样品，纵坐标为注释物种的相对丰度。
每一个柱形图代表一个样品，并以颜色区分各分
类单元，柱子越长，该分类单元在对应样品中的
相对丰度越高。

分级 Sample-1拉丁名

Species

Species

Species

Species

Species

Species

Species

Species

Species

uncultured_bacterium

Lactobacillus_fermentum

Bacillus_subtilis

Klebsiella_sp.

Escherichia_coli

uncultured_archaeon

Listeria_monocytogenes

Pseudomonas_aeruginosa

Enterococcus_faecalis

Sample-2

15.6973%

21.9089%

13.0481%

13.7098%

12.4060%

0.0000%

8.4823%

7.2029%

5.8331%

Sample-3

57.8373%

0.0000%

0.0000%

0.0000%

0.0000%

13.0820%

0.0000%

0.0000%

0.0000%

Sample-4

56.6946%

0.0000%

0.0000%

0.0000%

0.0000%

14.3544%

0.0000%

0.0000%

0.0000%

15.3449%

22.9442%

13.8557%

11.7865%

12.0741%

0.0000%

8.6717%

7.4994%

6.3295%

表4. 物种相对丰度统计表

图7. 物种分布堆叠图
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uncultured_Alphaproteobacteria

Salmonella_enterica

uncultured_sediment

uncultured_delta

uncultured_Acidobacteria

uncultured_Chloroflexi
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表4展示了各样品在不同分类水平（门、纲、目、
科、属、种）上的物种相对丰度，限于篇幅，本
文只展示了排名前十的Species，可以看出，检出
了人类未培养过的细菌和古菌，如绿弯菌，酸杆
菌，变形菌等。
选取每个样品在种分类水平上丰度排名前18的物
种识别结果，生成堆叠柱状图，可以直观地展示



反映多个样品在各分类水平上物种分布的相似性
和差异性。

为了更直观展示所有样品在不同分类水平（门、
纲、目、科、属、种）的物种识别信息，软件生
成Krona图。如图9所示，圆圈从内到外依次代表
不同的分类级别，扇形的大小代表不同识别结果
的相对比例。

选取每个样品在种类水平上丰度排名前50的物种
识别结果，生成热图，直观地展示样品中不同分
类水平上的生物群落组成情况，更好地理解样品
之间的差异和相似性，如图8所示。横坐标为样
品，纵坐标为注释物种名称，颜色反应样品中该
注释物种的丰度信息。可以直观地将数值大小用
颜色深浅表示出来，通过颜色梯度及相似程度来

6

图8. 物种分布热度图

图9. 物种分布Krona图
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高频的已知的和未知的功能基因簇，如S基因簇，
R基因簇和与转录、核糖体结构和合成相关的J基
因簇，如图10所示，为后续深海微生物的基因功
能研究提供重要参考。

功能基因预测

研究团队还对样本中的功能基因进行了注释，采
用了COG功能基因注释，通常用于对新的基因组
序列进行注释，通过比对新的基因序列与COG数
据库中的蛋白质序列，可以确定新的基因序列可
能的功能和结构7。通过比对注释，挖掘到了一些

7

图10. 功能基因预测图
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A: RNA processing and modification [ 2 (0.04 %) ]
B: Chromatin structure and dynamics [ 1 (0.02 %) ]
C: Energy production and conversion [ 263 (5.83 %) ]
D: Cell cycle control, cell division, chromosome partitioning [ 65 (1.44 %) ]
E: Amino acid transport and metabolism [ 280 (6.21 %) ]
F: Nucleotide transport and metabolism [ 123 (2.73 %) ]
G: Carbohydrate transport and metabolism [ 244 (5.41 %) ]
H: Coenzyme transport and metabolism [ 234 (5.19 %) ]
I: Lipid transport and metabolism [ 121 (2.68 %) ]
J: Translation, ribosomal structure and biogenesis [ 329 (7.29 %) ]
K: Transcription [ 177 (3.92 %) ]
L: Replication, recombination and repair [ 174 (3.86 %) ]
M: Cell wall/membrane/envelope biogenesis [ 223 (4.94 %) ]
N: Cell motility [ 80 (1.77 %) ]
O: Posttranslational modification, protein turnover, chaperones [ 189 (4.19 %) ]
P: Inorganic ion transport and metabolism [ 239 (5.30 %) ]
Q: Secondary metabolites biosynthesis, transport and catabolism [ 95 (2.11 %) ]
R: General function prediction only [ 491 (10.88 %) ]
S: Function unknown [ 627 (13.90 %) ]
T: Signal transduction mechanisms [ 191 (4.23 %) ]
U: Intracellular trafficking, secretion, and vesicular transport [ 105 (2.33 %) ]
V: Defense mechanisms [ 122 (2.70 %) ]
W: Extracellular structures [ 35 (0.78 %) ]
X: Mobilome: prophages, transposons [ 98 (2.17 %) ]
Y: Nuclear structure [ 0 (0.00 %) ]
Z: Cytoskeleton [ 4 (0.09 %) ]



总结

华大智造基于DNBSEQ-E25平台的16S V4测序产品
方案，检测速度快，能在出海采样的当天完成数
据分析。不惧海上颠簸，测序数据质量优异稳
定。功能强大的软件，挖掘出了有价值的菌种和
功能基因。总而言之，华大智造的微生物测序产
品，为本次南海深海科考提供了可靠且高效的工
具支撑。
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推荐订购信息

基因测序仪DNBSEQ-E25RS

基因测序仪 DNBSEQ-G99ARS

全自动核酸提取纯化仪MGISP-NE32RS

MGISP-100RS自动化样本制备系统
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ATOPlex 16S V4 rDNA建库试剂盒套装（576 RXN）

ATOPlex 16S V4 rDNA建库试剂盒套装（96 RXN）

标准文库试剂（PCR 产物）V4.0

DNBSEQ-E25RS 高通量测序试剂盒(FCL PE150)

DNBSEQ-G99RS高通量测序试剂套装(G99 SM FCL PE150)
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