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南海北部冷泉平端深海偏顶蛤的主要生化成分及其与热液和

近岸种的对比研究 

郭欣雨1, 2, 李超伦1, 2 
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摘要: Bathymodiolus 属贻贝是广泛分布于全球深海冷泉和热液生态系统的优势种, 在深海化能生态系统

的物质循环和能量流动中起着重要作用。本文以我国南海北部冷泉的主要优势种平端深海偏顶蛤

(Bathymodiolus platifrons)为研究对象, 采用常规生化测定方法, 研究了其主要生化成分和氨基酸组成的

特征, 并就特定组织中主要生化成分的含量与生活在热液区的平端深海偏顶蛤和近岸的远东偏顶蛤

(Modiolus kurilensis)进行了对比。结果表明, 南海冷泉平端深海偏顶蛤软体部含水量 84.28%, 粗蛋白含量

7.18%, 粗脂肪含量 1.23%, 糖类含量 2.75%, 与已报道的深海贝类组成相近。虽然主要生化成分含量在 3

种贻贝的鳃、外套膜、闭壳肌和消化腺 4 个组织中总体差异不大, 但是冷泉平端深海偏顶蛤和热液平端

深海偏顶蛤的外套膜糖类含量(25.20%、30.66%)显著高于远东偏顶蛤(6.97%, P<0.05), 这表明平端深海偏

顶蛤的主要储存物质为外套膜中的糖类。在氨基酸组成上 , 冷泉平端深海偏顶蛤鳃中氨基酸总量为

44.55%(干质量), 外套膜中为 34.83%(干质量), 其中必需氨基酸分别占比 41.73%和 40.52%, 总体与其他

贝类相似。然而, 在平端深海偏顶蛤中, 与渗透压调节相关的甘氨酸和与硫代谢相关的牛磺酸含量较高, 这

与其适应深海高盐度高硫化氢浓度的环境相关。综上所述, 南海冷泉平端深海偏顶蛤在常规生化组分和氨

基酸组成上与近岸常见双壳类具有一定差异, 这些差异与其特殊生境的关系还需要更加深入的研究。  
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冷泉是指在一系列地质活动引起的压力下, 从

沉积物中喷出的富含甲烷等烃类的流体[1]。因此, 冷

泉流体中含有高浓度甲烷、硫化氢和二氧化碳等[2]。

所有现代冷泉聚集地深度都超过 550m[3], 在这里光

线不能到达。虽然光合作用产生的有机物不再是冷

泉生物的主要食物来源, 但是冷泉生态系统中的化

能自养微生物利用氧化还原性物质释放的能量合成

有机物 , 为消费者提供食物来源 , 形成了高生产力

和巨大的生物量[4-5]。 

冷泉生物群落具有相对较低的生物多样性, 但

通常存在 1~2 个高密度、高生物量的优势种 [3]。

Bathymodiolus 属贻贝就是许多深海冷泉化能生态系

统的优势种 [1], 它们的鳃细胞中包含化能自养细菌, 

这些细菌利用冷泉释放的硫化氢或甲烷等化能合成

有机物为宿主提供物质和能量[6-7]。这与近海双壳类

通常通过鳃滤水的方式截取水体中的浮游植物和悬

浮颗粒物等光合作用产物来获取营养完全不同[8]。这

种摄食方式及营养来源的改变是否会对深海贻贝的

生化组成产生影响以及产生何种影响仍是未知的 , 

而对于这些问题的认知有助于深化人们对深海化能生

态系统特殊生命过程的认识。此外, 冷泉生态系统的环

境参数与热液生态系统也具有差异, 热液流体具有更高

的硫化氢和金属离子浓度[9-10]。这种环境的差异是否会

对深海贻贝的生化组成造成影响也是未知的。因此, 

对平端深海偏顶蛤生化组成的研究是十分必要的。 
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目前对 Bathymodiolus属贻贝生化成分的研究主

要集中于脂肪酸组成的研究。因为特定脂肪酸能够

作为一种指示特定微生物的生物标志物, 并且可以

揭示冷泉生物群落之间的营养关系[11-13]。但对糖类、

蛋白质、氨基酸等生化组分的研究则相对少见。在

已有的报道中, Pranal等对南太平洋五个热液的 2种

Bathymodiolus 属贻贝的氨基酸组成进行了研究 [14], 

Pruski等则研究了墨西哥湾一处冷泉与细菌共生的 5

种双壳类和 2 种管状蠕虫的自由氨基酸组成[15]。在

南海冷泉区域更是未见报道。因此, 本研究希望通过

对南海冷泉平端深海偏顶蛤 (Bathymodiolus plati-

frons)的生化组分进行研究, 了解其在特殊的生存环

境和共生作用下是否具有生化组成上的特殊性, 另

外也希望为之后更深入的研究提供背景资料。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

平端深海偏顶蛤(Bathymodiolus platifrons)样品

来自 2015 年和 2016 年“科学号”热液冷泉航次, 由

“发现号”水下缆控机器人(ROV)采集。样品采集至甲板

后, 迅速用超纯水冲洗掉表面的杂质, 放置于–80℃

保存。海底冷泉和热液采样站位的温度、盐度等参

数均由ROV携带的 SBE 25plus Sealogger CTD测得。

近海的远东偏顶蛤(Modiolus kurilensis)样品采自大

连小平岛附近海域, 温度和深度由英国 OSIL公司自

容式水温仪/水深仪探头在原位测得, 盐度由盐度计

测量 Niskin 采水器在原位采集的水样得到。各样品

采集地的环境参数如表 1所示。 

 
表 1  样品采集地环境参数 
Tab. 1  Environmental factors at collection sites 

采样点 水深/m T/℃ S 

南海冷泉(119°17′E, 22°06′N) 1133 3.8 34.53

马努斯热液(151°40′E, 3°43′S) 1742 1.0 35.67

大连小平岛(121°17′E, 38°28′N) 13 11.6 31.80

 
冷泉平端深海偏顶蛤样品的壳长为 80~110 mm; 

热液平端深海偏顶蛤样品稍小, 壳长为 65~95 mm; 

远东偏顶蛤样品壳长为 80~100 mm。将平端深海偏顶

蛤和远东偏顶蛤样品解剖, 分别取鳃、外套膜、闭壳

肌和消化腺 4 个组织, 用超纯水冲洗两次, 冷冻干燥, 

研磨成粉末备用。另将 10 只冷泉平端深海偏顶蛤样

品去壳, 取软体部整体冷冻干燥, 研磨成粉末备用。 

1.2  测定方法 

1.2.1  一般生化成分测定 

分别测定了平端深海偏顶蛤和远东偏顶蛤鳃、

外套膜、闭壳肌、消化腺 4 个组织及软体部整体的

糖类、粗脂肪和粗蛋白含量, 并测定了软体部整体的

含水量。使用蒽酮硫酸法测定糖类物质含量, 向 50 

mg冷冻干燥的样品粉末中加入 3 mL 30% KOH溶液, 

沸水浴 40 min后取出冷却, 加入 5 mL 0.2%蒽酮硫酸

溶液沸水浴 15 min, 然后冰浴 10 min, 在波长 625 nm

处测量吸光值, 根据葡萄糖标准溶液做出的标准曲

线推出糖类含量。采用改进的 Kattner和 Fricke的方

法[16]测定样品的粗脂肪含量, 20 mg样品使用体积比

为 2︰1︰0.75 的二氯甲烷: 甲醇: 水体系提取粗脂

肪, 得到的粗脂肪在氮气下吹干后称重。粗蛋白含量

参照 GBT 5009.5-2010 食品中蛋白质的测定第二法, 

50 mg样品中加入 5 mL浓硫酸、0.1 g硫酸铜和 1 g

硫酸钾消解, 所得试样溶液加入乙酸-乙酸钠缓冲液

和显色剂后沸水浴 15 min, 冷却后在波长 400 nm处

测量吸光值, 由氨氮标准溶液所做的标准曲线算出

样品中含氮值 , 再乘以氮换算成蛋白质的系数 , 此

处取 6.25, 即得出粗蛋白含量。显色剂由 15 mL甲醛

与 7.8 mL乙酰丙酮混合, 加水稀释至 100 mL配制而

成。软体部含水量由冷冻干燥前质量减去冷冻干燥

后质量得出。每组 5 个重复。所有测定结果以占干

质量的百分比表示。 

1.2.2  氨基酸组成测定  

将冷泉平端深海偏顶蛤冷冻干燥后的鳃和外套

膜样品粉末加 6 mol/L盐酸溶液于安培瓶中, 充高纯

氮气后封管, 放置于 110℃烘箱水解 24 h, 后过滤除

酸, 用 0.02 mol/L盐酸定容, 使用德国塞卡姆公司的

S-433D 型全自动氨基酸分析仪分析测定 17 种氨基

酸。由于盐酸水解破坏了样品中的色氨酸, 因此本实

验结果中不涉及色氨酸含量。每组 10个重复。 

1.3  数据处理 

使用 SPSS 21.0 软件对实验结果进行统计学分

析, 用独立样本 t-检验处理 3组贝类之间的对比, 统

计值以平均值±标准差的形式表示, 取 P<0.05 为具

有显著差异。 

2  结果 

2.1  一般生化成分特征 

冷泉平端深海偏顶蛤软体部含水量 84.28%, 粗
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蛋白含量 7.18%, 粗脂肪含量 1.23%, 糖类含量

2.75%。冷泉、热液平端深海偏顶蛤和远东偏顶蛤各

组织的粗脂肪、糖类和粗蛋白等生化成分的含量比

较如图 1。由图 1可以看出, 消化腺的粗脂肪含量在

4个组织中最高, 冷泉、热液平端深海偏顶蛤和远东

偏顶蛤的消化腺粗脂肪含量分别为干质量的

12.30%、10.53%、11.94%; 闭壳肌中粗蛋白的含量

最高, 冷泉、热液平端深海偏顶蛤和远东偏顶蛤的闭

壳肌粗蛋白含量分别为干质量的 42.36%、49.96%、

48.08%; 糖类的含量在平端深海偏顶蛤和远东偏顶蛤

中则有较大差异(图 2), 冷泉和热液平端深海偏顶蛤的

外套膜中糖类含量很高, 分别为干质量的 25.20%和

30.66%, 而远东偏顶蛤外套膜中的糖类含量则较低, 

为干质量的 6.97%, 并与前两者有显著差异(P<0.05)。 

 

图 1  3种偏顶蛤不同组织生化组分含量比较 

Fig. 1  Comparison between biochemical composition of different tissues from three mussel species 

a, b, c, d分别为消化腺、鳃、外套膜、闭壳肌; CSB代表冷泉平端深海偏顶蛤、HVB代表热液平端深海偏顶蛤, MK代表近岸远东偏顶蛤 

Biochemical components of different tissues of seep mussels, vent mussels, and offshore mussels: (a) digestive gland; (b) gill; (c) mantle; 
(d) adductor. CSB is cold seep B. platifrons; HVB is hydrothermal vent B. platifrons; MK is M. kurilensis; black is crude lipid; densely crossed 
line is glycogen; sparse bias is protein. 

 

2.2  氨基酸组成特征 
在双壳类中 , 鳃承担呼吸和滤食的功能 , 此外

在深海贻贝中鳃也是共生菌的共生场所, 而外套膜

是贻贝属的主要储存组织, 因此本文对这两种组织

的氨基酸组成进行了研究(表 2)。由表 2可知, 17种

氨基酸在平端深海偏顶蛤中均检测出, 氨基酸总含

量在鳃组织中为干质量的 44.55%, 在外套膜组织中

为干质量的 34.83%。在鳃和外套膜中含量较高的氨

基酸均为谷氨酸、甘氨酸和天冬氨酸, 分别占氨基

酸总量的 15.53%~15.69%、13.45%~14.51%、9.42%~ 

11.07%, 并且这 3 种氨基酸的含量在两个组织间无显

著差异。必需氨基酸(Thr, Val, Met, Ile, Leu, Phe, Lys,  

His, Arg)在鳃和外套膜中的含量分别为 185.93 mg/g和

141.13 mg/g(干质量), 分别占氨基酸总量的 41.73%

和 40.52%。必需氨基酸中精氨酸、赖氨酸和亮氨酸的

含量最多, 分别占氨基酸总量的 6.47%~7.84%、6.23%~ 

6.42%和 6.10%~6.35%。非必需氨基酸在鳃和外套膜中

的质量比分别为 259.60mg/g 和 207.15mg/g(干质量), 

其中谷氨酸、甘氨酸和天冬氨酸的含量最多。牛磺

酸在鳃和外套膜中的含量分别为 17.65mg/g 和

18.23mg/g。统计分析结果表明, 缬氨酸、酪氨酸、

苯丙氨酸、组氨酸和赖氨酸在鳃和外套膜中的含量

有显著差异(P<0.05), 且这些氨基酸在鳃中的含量均

高于外套膜中的含量。 



 

68 海洋科学  / 2017年  / 第 41卷  / 第 6期 

 

图 2  冷泉、热液平端深海偏顶蛤和远东偏顶蛤外套膜中

糖类含量的比较 

Fig. 2  Glycogen content comparison between mantles of 
seep, vent, and off-shore mussels. 

数据柱标注相同字母表示无显著差异 , 不同字母表示有显著差

异(P<0.05) 

Value columns with same-letter superscripts indicate no significant 
difference; columns with different-letter superscripts indicate sig-
nificant difference (P < 0.05) 

 

表 2  南海冷泉平端深海偏顶蛤鳃和外套膜氨基酸质量比

(mg/g, 干质量, n=10) 
Tab. 2  Amino acid content of gill and mantle within SCS 

cold seep Bathymodiolus platifrons (mg/g , DW, n = 10) 

氨基酸 鳃 外套膜 

天冬氨酸 Asp 41.95±2.78 38.57±7.83 

苏氨酸 Thr 18.99±1.28 14.79±2.76 

丝氨酸 Ser 19.97±1.50 16.90±3.75 

谷氨酸 Glu 69.21±5.71 54.63±12.87 

甘氨酸 Gly 59.91±7.88 50.53±11.56 

丙氨酸 Ala 26.32±3.16 15.81±4.37 

半胱氨酸 Cys 0.65±0.17 1.00±0.85 

缬氨酸 Val 21.57±1.76 14.48±2.80 

甲硫氨酸 Met 5.80±1.69 5.35±2.42 

异亮氨酸 Ile 18.02±1.13 13.96±2.66 

亮氨酸 Leu 28.30±1.96 21.24±4.51 

酪氨酸 Tyr 19.01±2.43 11.49±2.31 

苯丙氨酸 Phe 17.10±1.02 12.68±2.40 

组氨酸 His 18.70±1.32 9.64±1.73 

赖氨酸 Lys 28.61±1.85 21.68±2.78 

精氨酸 Arg 28.84±2.56 27.31±6.83 

脯氨酸 Pro 22.58±3.36 18.22±5.62 

牛磺酸 Tau 17.65±1.70 18.23±3.86 

必需氨基酸总量EAA 185.93±12.05 141.13±25.69 

氨基酸总量 445.53±34.90 348.28±68.40 

 

3  讨论 

3.1  基本生化成分 

海洋双壳类在全球占据了巨大的渔业产量, 具

有很高的经济和营养价值, 因此对于海洋双壳类生

化成分的研究已有大量报道(表 3)。从整体生化成分

来看, 南海冷泉平端深海偏顶蛤与同样生活在深海

的加拉帕戈斯裂谷热液的 Bathymodiolus thermo-

philes在水分含量上相近, 而南海冷泉平端深海偏顶

蛤有相对较高的粗脂肪和糖类含量, 粗蛋白含量则

低于 B. thermophiles。与近岸的紫贻贝(Mytilus gal-

loprovincialis)、翡翠贻贝(Perna viridis)、文蛤(Meretrix 

meretrix)和菲律宾蛤仔(Ruditapes philippinarum)等常

见双壳类相比, 两种深海贻贝具有更高的水分含量, 

但其粗蛋白含量和糖类含量则低于上述双壳类。 

在 4个组织中, 冷泉、热液平端深海偏顶蛤和远

东偏顶蛤相同组织的粗脂肪含量两两之间没有显著

性差异。粗脂肪含量在 3 种偏顶蛤各组织中的分布

具有一致性, 由高到低依次为消化腺、鳃、外套膜、

闭壳肌, 表明在平端深海偏顶蛤和远东偏顶蛤中脂

类物质主要集中在消化腺中。 

粗蛋白含量在 3 种偏顶蛤的闭壳肌中均最高, 

但平端深海偏顶蛤闭壳肌的粗蛋白含量与其他组织

具有显著性差异, 而远东偏顶蛤闭壳肌的粗蛋白含

量与其他组织无显著性差异(P<0.05)。闭壳肌的主要

功能是运动, 这可能表明了平端深海偏顶蛤在氮匮乏

的深海环境中对蛋白质的一种利用策略, 即将有限的

蛋白质作为功能物质而不是作为营养物质消耗。 

平端深海偏顶蛤外套膜的糖类含量显著高于其

他组织, 并且显著高于远东偏顶蛤外套膜的糖类含

量(P<0.05)。本研究中冷泉和热液平端深海偏顶蛤的外

套膜中糖类含量还高于厚壳纵帘蛤 (Gafrarium tu-

midum)[23]、紫石房蛤(Saxidomus purpuratus)[24], 与紫贻贝

(M.edulis)在六月份外套膜的糖类含量相近(~30%)[25-26]。

但是, 冷泉与热液平端深海偏顶蛤外套膜的糖类含

量没有显著性差异。这说明平端深海偏顶蛤与贻贝

(Mytilus)属类似, 以外套膜为主要储存组织, 储存的

主要营养物质为糖类。Smith等对墨西哥湾冷泉贻贝

Bathymodiolus childressi的研究发现, 在甲烷浓度更

高的地方, 冷泉贻贝具有更好的生长状态和糖类含

量[27]。不同环境下深海贻贝中糖类含量的变动也反

映了深海贻贝主要的储存物质为糖类。 
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表 3  不同双壳类间基本生化成分的比较(%) 
Tab. 3  Comparison between biochemical composition of different bivalves (%) 

物种 粗蛋白 粗脂肪 糖类 水分 

平端深海偏顶蛤 B. platifrons(本文) 7.18(45.64) 1.23(7.85) 2.75(17.48) 84.28 

B. thermophiles[17] 9.5 0.9 1.6 84.1 

紫贻贝 M. galloprovincialis[18] 10.18(57.68) 1.40(7.91) 4.90(27.74) 82.35 

翡翠贻贝 P. viridis[19] 9.27(52.31) 2.43(13.68) 3.59(20.27) 82.27 

牡蛎 O. edulis[20] (47.50) (6.13) (25.39) — 

文蛤 M. meretrix[21] 15.54 1.07 4.14 76.39 

菲律宾蛤仔 R. philippinarum[22] 9.34(55.88) 0.94(5.60) 3.92(23.43) 83.28 

注: 括号内数值为占干质量百分比, “-”为引文未给出数据 

 

3.2  氨基酸组成 

南海冷泉平端深海偏顶蛤的氨基酸种类齐全 , 

组成与其他深海热液 Bathymodiolus属贻贝和紫贻贝

等近海常见贝类相似, 必需氨基酸占氨基酸总量的

比例都在 40%左右[14, 28-30]。这表明即使在极端的生存

环境和化能合成细菌的共生作用影响下, 平端深海偏

顶蛤依然具有普通的氨基酸组成和基本氮需求[14]。 

本研究中, 平端深海偏顶蛤鳃中的缬氨酸、苯丙

氨酸、组氨酸和赖氨酸含量显著高于外套膜中, 这 4

种氨基酸都属于必需氨基酸, 平端深海偏顶蛤自身

不能合成。平端深海偏顶蛤具有滤食海水中颗粒物

的能力, 其鳃丝可以过滤拦截海水中的颗粒物[31]。而

其鳃中共生的甲烷氧化细菌也可以利用贻贝吸收的

氨合成氨基酸。因此, 鳃中缬氨酸、苯丙氨酸、组氨

酸和甲硫氨酸的含量高于外套膜中, 表明它们可能

来自环境或共生甲烷氧化细菌。 

甘氨酸在氨基酸总量中所占的比例要高于其他

研究。游离形式的甘氨酸在细胞中主要作为一种渗

透调节物质存在, 细胞内有多种途径对甘氨酸进行

合成或分解, 因此其能够快速响应细胞内渗透压的

变化 [32]。组学结果显示(未发表), 与近岸贻贝相比, 

平端深海偏顶蛤没有明显的氨基酸偏好性, 说明其

二者构成蛋白质的氨基酸组成基本一致, 而较高的

甘氨酸比例可能反映了较高的游离氨基酸含量, 可

能是深海相对于近岸较高的盐度造成的。 

牛磺酸不参与形成蛋白质, 在细胞中主要参与

渗透调节过程。在平端深海偏顶蛤中, 牛磺酸的代谢

中间产物亚牛磺酸还是合成硫代牛磺酸的前体。牛

磺酸、亚牛磺酸和硫代牛磺酸这 3 种含硫氨基酸在

深海贻贝的硫代谢中起重要作用[33]。本研究中牛磺

酸的含量高于翡翠贻贝(3.6%)[19], 可能与环境中硫

化物的存在有关。但这一推论需要对其他两种含硫

氨基酸进行进一步研究验证。 

本文研究了南海冷泉平端深海偏顶蛤主要生化

组分的组成特征, 为了解深海冷泉这种特殊环境中

贻贝的生物学特征提供了基础资料。但是, 生物的生

化组成特点与其发育阶段、生存状态及周边环境等

都密切相关, 而特殊的生化组分变化也是其适应特

殊环境的一个表征。因此, 未来系统地开展对深海贻

贝生化组成及其变化的研究、剖析这些变化的生态

功能及其调控机制, 有助于更好地理解深海贻贝的

生物学特征、特殊生命过程及其环境适应机制, 提升

人类对深海化能生态系统的科学认知。 
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Abstract: Bathymodiolin mussels are a key species in cold seep and hydrothermal vent ecosystems where they are 

widely distributed and play an important role in the material cycle and energy flow of deep-sea chemotrophic eco-

systems. In this paper, conventional biochemical determination methods are used to determine the fundamental 

biochemical components of Bathymodiolus platifrons in a South China Sea cold seep. Differences between mussels 

found at cold seeps, hydrothermal vents, and the offshore mussel Modiolus kurilensis are also discussed. Propor-

tions of water, crude protein, lipids, and glycogen in B. platifrons are 84.28, 7.18, 1.23, and 2.75%, respectively, 

which are similar to those reported in deep-sea mussels. The glycogen content in the mantle of cold seep B. plati-

frons (25.20%) is significantly higher than that of M. kurilensis (6.97%) (P < 0.05), but is close to that of hydro-

thermal vent B. platifrons (30.66%), indicating that glycogen stored in the mantle is the energy reserve of B. plati-

frons. The total amino acid content in the gill and mantle of seep B. platifrons is 44.55 and 34.83% of dry weight, in 

which the essential amino acid content accounts for 41.73 and 40.52%, respectively. However, the contents of gly-

cine and taurine are higher than in offshore bivalves. These compounds are related to osmoregulation and sulfur 

metabolism and may thus indicate environmental adaption. Results show certain differences between the biochemi-

cal component content of the SCS cold seep B. platifrons and offshore mussels; however, the relationship with spe-

cial habitats needs further research. 
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