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大钦岛不同养殖年限深水网箱沉积物微生物群落结构分析 
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摘要: 为研究深水网箱养殖年限对沉积物微生物群落结构的影响, 分别对大钦岛海域养殖 3、8、13、

18 a 网箱以及非养殖区(DZ)表层沉积物(0~2 cm)进行 16S rDNA 高通量测序。结果显示, 长年网箱养殖

(13、18 a)区域沉积物菌群的丰富度和多样性均显著高于短期网箱养殖(3、8a)区域(P<0.05)。随着养殖

年限的增加, 网箱沉积物优势菌门变化显著(P<0.05), 短期网箱养殖(3、8 a)和非养殖区(DZ)沉积物主

要优势菌门为拟杆菌门(Bacteroidota), 变形菌门(Proteobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes), 长年网箱养殖

(13、18 a)沉积物主要优势菌门为拟杆菌门, 变形菌门、脱硫菌门(Desulfobacterota)。影响网箱养殖沉

积物菌群结构的主导环境因子为 Hg、Cd、有机碳以及石油类。冰鲜野杂鱼的投喂可能是大钦岛长年

网箱养殖区环境恶化的重要因素之一, 应推广绿色环保型配合饲料的使用, 并采用微生物(以厌氧不产

氧光合细菌为主的微生态制剂)、大型生物(刺参及大型藻类)相结合的协同治理手段进行污染沉积物修

复, 推进深水网箱的健康养殖和可持续发展。 
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浅海网箱养殖是近海生态环境恶化的重要因

素之一 [1]。残饵、粪便等有机物质在海底的沉降和

堆积会导致底栖环境呈缺氧或无氧状态 , 从而显

著改变底栖微生物群落结构 [2]。随着底栖环境进一

步的恶化 , 硫酸盐还原菌将成为优势类群 , 致使硫

化物和非离子态的硫化氢大量富集, 极易产生毒害

作用 [3]。为了减轻网箱养殖带来的生态危害 , 中国

近几年大力发展深水网箱养殖 [4-5], 将养殖网箱从

水深 10 m 以内的浅海搬到水深 20 m 以上的深水区

域。但深水网箱养殖是否有利于海洋生态环境的保

护, 仍缺乏系统研究。尽管已有大量研究关注深水

网箱养殖对底栖环境、微生物群落结构的影响, 如

网箱养殖活动可能会增加沉积物中总氮、总磷、有

机碳和硫化物的含量 [6]以及提高沉积物菌群的丰富

度和多样性 [7], 并且对大型底栖生物的分布 [8]存在

明显影响 , 但中国深水网箱养殖开展较晚 , 缺乏对

长期养殖环境效果的研究。 

长岛县大钦岛乡(38.305740°N, 120.814880°E)是

中国北方许氏平 (Sebastes schlegelii)网箱养殖的重

要区域之一。其地理位置特殊, 周边海区水深可达

20~40 m, 流速为 1~1.5 m/s, 浪高一般小于 3 m, 为

发展深水网箱养鱼提供了优越的条件[9]。 大钦岛乡

开展深水网箱养殖已近 20 年, 是中国最早开展深水

网箱养殖的区域 , 并且网箱养殖区层次分明 , 不同

养殖年限网箱独立成片, 网箱底部缓慢的海水流速

又能使沉积物保持在同一位置, 为系统研究长年深

水网箱养殖对底栖生态系统的影响提供了绝佳环

境。本文研究了大钦岛不同养殖年限网箱沉积物理

化性质以及细菌群落结构, 并着重关注了硫酸盐还原

菌这一导致环境污染的特殊菌群, 揭示了网箱沉积物

微生物群落结构和丰度随养殖年限的变化规律及其

主要驱动环境因子, 以期为深水网箱养殖区沉积物环

境的长年演替和微生态调控提供理论支持, 为中国北

方网箱养殖产业的可持续发展提供了科学依据。 
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1  材料与方法 

1.1  样品采集 

根据养殖起始年份将大钦岛网箱养殖区划分为

不同的采样区域 3、8、13、18 a 以及非养殖区(DZ)5

个区域(表 1), 采样网箱自投放入海以来均以许氏平

鲉幼苗(6 cm 左右)为养殖对象, 饵料以冰鲜野杂鱼

为主, 于 2021 年 6 月进行了调查取样(图 1)。使用彼

得森采泥器采集样点的表层沉积物(0~2 cm), 每个

采样区域选取 3 个网箱表层沉积物作为平行样品, 

每个平行样品由 5 点法采集混合而成, 将样品放在

无菌聚乙烯自封袋中, 置于便携式冰箱带回实验室

分析。样品分为 2 部分, 一部分存放在 5 mL 冻存管

中置于–80 ℃冰箱用于微生物群落结构和多样性分

析, 另一部分自然风干后研磨存储于 4 ℃冰箱中用于

理化性质测定。 

 
表 1  大钦岛网箱养殖区各采样点详细情况 
Tab. 1  Details of sampling sites in the cage culture area of Daqin Island 

样品编号 采样地点 经度 纬度 

3a 养殖 3 年网箱(2018 年起) 120.838053°E 38.299053°N 

8a 养殖 8 年网箱(2013 年起) 120.838445°E 38.298458°N 

13a 养殖 13 年网箱(2008 年起) 120.836728°E 38.298033°N 

18a 养殖 18 年网箱(2003 年起) 120.836388°E 38.299164°N 

DZ 非养殖区 120.842923°E 38.308409°N 

 

 

图 1  大钦岛网箱养殖区各采样位点分布 

Fig. 1  Distribution of sampling sites in the cage culture 
area of Daqin Island 

 

1.2  沉积物理化指标分析方法 

测定了硫化物、有机碳、Cu、Zn、Cr、Hg、

Cd、Pb、As 及石油类等指标。硫化物测定用亚甲基

蓝分光光度法 (GB17378.5—2007), 有机碳测定用

重铬酸钾氧化-还原容量法(GB17378.5—2007), Cu、

Zn、Cr、Cd、Pb 及 As 测定用电感耦合等离子体质

谱法 (HY/T147.2— 2013), Hg 测定用电子荧光法

(GB17378.5—2007), 石油类测定用紫外分光光度

法(GB17378.5—2007)。 

1.3  高通量测序 

将装有沉积物样品的 5 mL 冻存管送至上海欧

易生物医学科技有限公司 , 进行 PCR 扩增和高通

量测序。土壤基因组由 Magen 核酸提取试剂盒

(MagPure Soil DNA KF Kit)提取, 利用 1%琼脂糖凝

胶电泳检测其纯度和完整度。针对 V3-V4 区域设计

特异引物进行 PCR 扩增 , 前端引物为 343F-5′- 

TACGGRAGGCAGCAG-3′, 后端引物为 798R-5′- 

AGGGTATCTAATCCT-3′, 将样品的 PCR 产物在

Illumina Miseq 平台上进行高通量测序。 

1.4  数据分析 

将测序得到的原始FASTQ文件用Trimmomatic[10]

软件过滤去除质量低或模糊的碱基以及长度小于

50 bp 的序列, 得到的双端数据使用 FLASH[11]软件

进行拼接, 同时过滤去除 Barcode 和引物序列以及长

度小于 200 bp 的序列, 得到 clean tags 序列。最后用

UCHIME[12]软件去除嵌合体序列 , 得到可用于后续

划分 OTU 的有效序列 Valid tags。用 VSEARCH[13]

软件将优质序列 Valid tags 以 97%相似度进行 OTU

分类, 随后将个 OTU 中丰度最大的序列作为代表序

列, 对比 Silva (www.arb-silva.de), Greengene (http:// 

greengenes.secondgenome.com/)数据库并使用 RDP 

classifier 软件进行物种比对注释, 保留置信度>0.7 的

注释结果, 采用 QIIME[14]软件对 OTU 进行 α 多样性

指数分析。β 多样性和差异 OTUs 分析使用 R 语言

(www.r-project.org)统计软件进行分析。 

用 WPS Excle 2019 处理数据, Surfer 绘制采样点

分布地图, 并用 SPSS 24.0 软件进行单因素方差分析

(One-Way ANOVA)和相关性分析, P<0.05 为差异显著。 
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2  结果与分析 

2.1  沉积物理化性质 

各区域有机碳、Cu、Zn、Cr、Hg、Cd、Pb、

As 和石油类含量差异均不显著(P>0.05), 说明深水

网箱长年养殖并未对底栖环境造成深远影响(表 2)。

但养殖 18 a 区域硫化物含量最高, 且显著高于对照

区域(P<0.05), 含量增长了 97.44%, 表明长年养殖促

进了硫化物的积累。尽管养殖 18 a 区域硫化物含量

仍符合一级海洋沉积物评价标准(GB18668—2002), 

但高浓度的硫化物将会对海洋生物产生危害 , 长

年养殖无疑增加了底栖环境的生态风险。除 Cr 外 , 

其余各监测指标均符合一级海洋沉积物评价标准 , 

但各区域 Cr 含量差异不显著(P>0.05), 表明该区

域 Cr 本底值较高 , 深水网箱养殖并没有明显增加

其含量。  

 
表 2  养殖网箱沉积物理化因子测定结果 
Tab. 2  Results of the determination of physicochemical factors in sediment from aquaculture nets 

区域划分 
环境因子 

3 a 8 a 13 a 18 a DZ 

硫化物(10–6) 43.6±8.9ab 43.2±2.8ab 30.5±0.6a 61.6±7.4b 31.2±1.7a 

有机碳(%) 0.313±0.054 0.317±0.013 0.339±0.001 0.311±0.057 0.282±0.026 

Cu(10–6) 11.49±1.32 12.65±2.76 14.69±2.79 15.07±2.34 12.6±0.86 

Zn(10–6) 41.1±3.5 46.9±4.7 52.6±10.5 57.2±3.2 45.6±2.7 

Cr(10–6) 53.8±0.7 69.4±7.3 56.0±7.9 76.5±8.4 62.8±5.4 

Hg(10–6) 0.011 7±0.000 7 0.013 3±0.000 1 0.014 3±0.000 3 0.011 7±0.000 8 0.011 1±0.000 3

Cd(10–6) 0.101±0.004 0.135±0.038 0.160±0.036 0.169±0.026 0.099±0.012 

Pb(10–6) 16.7±2.0 18.2±2.8 22.6±4.1 22.5±3.5 19.0±3.1 

As(10–6) 12.1±1.4 13.5±0.7 14.4±2.1 14.5±2.4 16.0±0.3 

石油类(10–6) 23.7±1.4 23.7±4.8 29.0±1.9 25.8±0.8 20.3±2.8 

注: 表中同列数据后不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05) 

 

2.2  高通量测序结果 

不同养殖年限网箱沉积物样品经高通量测序得

到 clean tags (拼接后的 tags 数目) 68 525~73 761 条, 

有效序列 52 274~67 696 条, 聚类于 1 662~5 207 个

OTUs。样品测序覆盖率为 96.52%~99.04%, 说明测序

可以很好地覆盖物种信息, 抽样充分。养殖 3、8、13、

18 a 以及非养殖区(DZ)中分别测到的 OTU 个数为

5 954、6 079、7 385、7 659 和 6 119 个。不同养殖年

限网箱沉积物共有的 OTU 数目为 1 807 个, 约占各采

样点总 OTU 数目的 25%。5 个采样区域特有的 OTU

数目分别为: 904 个(占 3 a 总 OTU 个数的 15.2%)、

1 317 个(占 8 a总 OTU 个数的 21.7%)、1 325 个(占 18 a

总 OTU 个数的 17.9%)、1 512(占 18 a 总 OTU 个数的

19.7%)、1 299 个(占非养殖区总 OTU 个数的 21.2%)。

该数据表明, 各养殖年限网箱沉积物特有的微生物

种类较多 , 微生物的组成存在差异性 , 总体来说长

年养殖对网箱沉积物细菌群落结构具有明显影响 , 

提高了沉积物微生物菌群的丰富度。 

 

图 2  不同养殖年限网箱沉积物中的微生物群落韦恩图 

Fig. 2  Venn diagram of microbial communities in net tank 
sediments of different culture years 
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2.3  网箱养殖年限对沉积物微生物 α 多样

性的影响 

采用 Chao1、物种丰富度 Richness、Shannon、

Simpson 等指数对沉积物样本 α多样性进行评估, 结

果(表 3)显示。不同养殖年限网箱沉积物菌群丰富度

和多样性都具有显著性差异(P<0.05), 随养殖年限的

增加, 养殖网箱沉积物菌群的丰富度和多样性均呈

上升趋势, 且长年养殖网箱(13、18 a)沉积物菌群丰

富度和多样性显著大于其他区域(P<0.05), 说明养殖

年限可能是影响网箱沉积物细菌群落丰富度和多样

性的重要因素之一。 

2.4  网箱养殖年限对沉积物微生物群落的

影响 

5 个区域沉积物细菌在门水平上丰度排名前 10

的门类分别为拟杆菌门 (Bacteroidota),  变形菌门

(Proteobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)、脱硫菌门

(Desulfobacterota)、弯曲杆菌门(Campilobacterota)、酸

杆菌门(Acidobacteriota)、黏球菌门(Myxococcota)、放

线菌门 (Actinobacteriota)、NB1-j 和芽孢杆菌门

(Gemmatimonadota)(图 3)。不同养殖年限网箱沉积物

菌群组成在门水平上具有显著差异, 养殖 3、8 a 以及

非养殖区(DZ)的主要优势菌门为拟杆菌门, 变形菌门 

 
表 3  各位点沉积物 α 多样性分析 
Tab. 3  Analysis of sediment alpha diversity at each site 

区域划分 Chao1 物种丰富度 Shannon Simpson coverage 

3 a 3 622.99b 2 619.73 8.19b 0.973 209 0.982 4 

8 a 4 122.69b 3 014.13 8.26b 0.977 457 0.979 2 

13 a 5 381.66a 4 033.03 9.27a 0.986 549 0.972 7 

18 a 6 284.32a 4 716.80 9.41a 0.985 322 0.973 4 

DZ 4 290.68b 3 102.93 8.55b 0.978 264 0.979 0 

注: 表中同列数据后不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05) 

 

图 3  沉积物微生物群落组成(门水平) 

Fig. 3  Sediment microbial community composition (phylum level) 
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和厚壁菌门(总相对丰度>61.77%), 养殖 13、18 a 的主

要优势菌门为拟杆菌门, 变形菌门和脱硫菌门(总相

对丰度>61.98%)。养殖 3、8 a 网箱沉积物厚壁菌门相

对丰度分别为 28.16%、32.70%, 养殖 13、18 a 网箱

沉积物厚壁菌门相对丰度分别为 5.60%、7.26%, 长年

养殖显著降低了厚壁菌门的相对丰度(P<0.05)。养殖

3、8 a 网箱沉积物脱硫菌门相对丰度分别为 9.90%、

12.23%, 养殖 13、18 a 网箱沉积物脱硫菌门相对丰度

分别为 25.53%、16.80%, 长年养殖显著提升了脱硫菌

门的相对丰度(P<0.05)。非养殖区沉积物检测出的拟

杆菌门相对丰度(37.60%)高于所有养殖区沉积物拟杆

菌门相对丰度(<20.50%), 并且显著高于其在养殖 8、

13 a 沉积物中的相对丰度(P<0.05)。变形菌门的相对

丰度在 5 个区域差异不显著(P>0.05), 其他菌门相对

丰度较小, 不同区域差异也不显著(P>0.05)。 

菌属水平下 , 不同养殖年限网箱沉积物优势菌

属(相对丰度>2%)呈现出显著性差异(P<0.05)(图 4)。

养殖 3 a 网箱沉积物优势菌主要隶属于硫卵菌属(Sul-

furovum)(10.45%)、嗜中温温暖杆菌 (Tepidibacter) 

(5.54%)、拟杆菌属(Bacteroides)(5.40%)、毛囊菌属

(Muribaculaceae)(3.84%)和 Sva1033(2.52%)。养殖 8 a

网箱沉积物优势菌主要隶属于硫卵菌属(10.71%)、

Sva1033(5.40%)、毛囊菌属(4.40%)和毛螺菌科(Lach-

nospiraceae)_NK4A136_group(2.74%)。养殖 13 a 网

箱沉积物优势菌主要隶属于 Sva1033(9.16%)、硫卵

菌属 (7.63%) 、 B2M28(2.97%) 、 Sva0081_sediment_ 

group(2.74%)、Subgroup_23(2.29%)、海球菌属(Halio-

globus)(2.26%)和伍斯菌属(Woeseia)(2.08%)。养殖 18 a

网箱沉积物优势菌主要隶属于硫卵菌属(11.54%)、

Sva1033(5.49%)、毛囊菌属(2.90%)、B2M28(2.40%)、

伍斯菌属(2.27%)和拟杆菌属(2.20%)。非养殖区(DZ)

沉积物优势菌主要隶属于拟杆菌属(16.13%)、毛囊菌

属(11.81%)、另枝菌属(Alistipes)(3.68%)、毛螺菌科_ 

NK4A136_group(3.49%)和硫卵菌属(2.93%)。5 个区域

沉积物优势菌属均包含硫卵菌属, 且其在 4 个养殖网

箱区域沉积物的相对丰度均显著大于非养殖区(DZ) 

(P<0.05)。Sva1033 仅是 4 个养殖网箱区域沉积物的优

势菌属, 且其在养殖 8、13、18 a 网箱沉积物的相对

丰度均显著大于非养殖区(DZ)(1.66%)(P<0.05)。拟杆

菌属、毛囊菌属是非养殖区沉积物的优势菌属且相对

丰度较高, 显著高于其在养殖区域沉积物的相对丰度

(P<0.05)。 

 

图 4  沉积物微生物群落组成(属水平) 

Fig. 4  Sediment microbial community composition (genus level) 
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选取样品相对丰度前 30 的菌属进行聚类分析, 

并绘制 Heatmap 图(图 5)。在属分类水平上可以看出, 

硫卵菌属随养殖年限的增加呈现先降低后上升的趋

势, 与硫化物含量变化趋势一致。随养殖年限的增加, 

优势菌属的数量也增加。由聚类结果可知, 养殖 3、

8 a 可以聚为一支, 养殖 13、18 a 可以聚为一支, 随

后 4 个养殖区聚为一支, 非养殖区单独为一支。同时, 

采用主成分分析(PCA)对不同养殖年限网箱沉积物

菌落结构差异进行分析(图 6), 分析结果与聚类分析

结果较为相似, 养殖 3、8 a 与非养殖区(DZ)在第一主

成分上和养殖 13、18 a 被明显地区分, 说明网箱养殖

年限明显影响沉积物细菌群落结构。部分区域的 3 个

重复样品的聚集性较差, 组内细菌群落组成存在差

异 , 原因是同一养殖年限网箱区域面积过大 , 取样

时为了更好地展示其真实菌落结构情况, 取样位置

跨度较大所致。 

 

图 5  沉积物微生物属水平热图 

Fig. 5  Horizontal heat map of sediment microbial genera 

 

2.5  养殖网箱沉积物微生物群落与环境因

子相关性 
将养殖网箱沉积物样品中细菌丰度前 15 属与沉

积物理化因子进行微生物环境因子分析(图 7), 采用

协方差矩阵进行计算。其中, Sva1033 与 Hg 含量呈

显著正相关(P=0.034, r=0.670)。Sva0485 与 Cd 含量

呈显著正相关(P=0.049, r=0.633)。另枝菌属(Alistipes)

与有机碳含量呈显著负相关(P=0.040, r=–0.655), 表

明另枝菌属受沉积物有机质含量影响显著。海球菌

属与石油类含量呈显著正相关(P=0.042, r=0.650)。这

表明 Hg、Cd、有机碳以及石油类对不同养殖年限网

箱沉积物细菌群落结构有一定的影响。本研究中 
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图 6  沉积物微生物 PCA 分析 

Fig. 6  Sediment microbial PCA analysis 
 

大部分菌属与环境因子不具有显著相关, 这可能是

因为该研究中微生物与环境因子之间的关系可能受

到混杂因素的影响, 使其作用可能难以区分。 

2.6  网箱养殖年限对硫酸盐还原菌群落的

影响 

本研究根据高通量测序的结果筛选出其中的硫

酸盐还原菌(SRB), 选取样品中发现的相对丰度前

10 的 SRB 菌属分析(表 4), 脱硫酸盐橡菌属(Desul-

fatiglans)是养殖网箱沉积物中丰度最高的 SRB 菌

属。我们在进行 SRB 菌属筛选时发现养殖 13、18 a 

 

图 7  沉积物微生物群落与环境因子的 RDA 分析(属水平) 

Fig. 7  RDA analysis of sediment microbial communities 
and environmental factors (genus level) 

 
网箱沉积物 SRB 类群最多, 相对丰度最大, 如脱硫

化凸菌属(Desulfoconvexum)在养殖 13、18 a 网箱沉

积物出现且相对丰度较高, 但在养殖 3、8 a 网箱和

DZ 未出现。这些结果说明长年养殖网箱区(13、18 a)

沉积物环境更适合严格厌氧的 SRB 菌属生长。 

 
表 4  沉积物硫酸盐还原菌丰度 
Tab. 4  Sediment sulfate-reducing bacteria abundance 

菌属 3 a 8 a 13 a 18 a DZ 

脱硫酸盐橡菌属(Desulfatiglans) 0.044 818 6 0.015 433 5 0.024 079 3 0.034 197 5 0.037 014 9 

脱硫芭蕉菌属(Desulfuromusa) 0.000 617 2 0.006 538 5 0.012 279 3 0.009 706 7 0.002 537 3 

脱硫球茎菌属(Desulfobulbus) 0.005 266 1 0.016 601 3 0.004 766 2 0.002 034 7 0.005 820 8 

脱硫化胶囊菌属(Desulfocapsa) 0.000 462 9 0.005 628 7 0.003 554 6 0.005 010 0 0.004 776 1 

脱硫化凸菌属(Desulfoconvexum) 0 0 0.006 356 6 0.005 388 7 0 

脱硫化针菌属(Desulfotalea) 0.000 097 1 0.002 673 6 0.004 011 7 0.003 157 5 0 

脱硫化秆菌属(Desulforhopalus) 0.000 077 1 0.001 482 2 0.003 397 7 0.003 231 3 0 

脱硫单胞菌属(Desulfuromonas) 0 0.001 715 8 0.003 053 4 0.001 645 7 0 

脱硫化柱菌属(Desulfopila) 0.000 462 9 0.001 629 2 0.002 357 7 0.001 633 8 0 

脱硫酸盐杵菌(Desulfatirhabdium) 0.000 231 4 0.001 225 4 0.001 410 7 0.002 054 1 0.002 089 5 

总相对丰度 0.052 033 1 0.052 928 1 0.065 266 2 0.068 059 4 0.052 238 6 

 
 

3  讨论 

研究结果显示, 长年养殖(13、18 a)网箱沉积物菌

群丰富度和多样性显著大于短期养殖(3、8 a)和非养殖

区(P<0.05), 与颜婷茹[15]对象山港南沙港网箱养殖区

以及胡晓娟[16]对汕头南澳岛白沙湾养殖海域研究结果
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一致, 表明长年网箱养殖对底栖微生物群落具有促进

作用。这可能是养殖过程中鱼类残饵和排泄物在沉积

物中的累积为细菌提供了合适的生长基质, 刺激细菌

的繁殖, 从而使菌群丰富度和多样性指数更高[17-18]。 

在本研究中 , 随着养殖年限的增加 , 长年养殖

(13、18 a)网箱沉积物中脱硫菌门的丰度显著提高, 厚

壁菌门的丰度显著下降。脱硫菌门主要存在于缺氧的

有机污染环境并参与硫循环与碳循环[19], 说明长年养

殖网箱沉积物处于严格厌氧状态并存在丰富的有机物, 

原因可能是由于网箱养殖活动给沉积物带来丰富的还

原性有机物, 大大地增加底栖环境的耗氧量, 裘琼芬

等[20]也发现象山港网箱养殖区沉积物耗氧量是非养殖

区沉积物耗氧量的 2.5 倍以上。厚壁菌门相对丰度的显

著下降意味着隶属于厚壁菌门的乳酸菌属(lactobacil-

lus)、芽孢杆菌属(bacillus)等典型益生菌由于不适应养

殖后期严格厌氧和高污染水平沉积物环境而导致其相

对丰度下降, 这些益生菌有净化水质和增强水生动物

免疫力的功效[21], 益生菌相对丰度的显著下降可能会

使养殖环境进一步恶化。 

硫卵菌属可以利用硝酸盐将硫化物氧化为单质硫, 

有时还将硫化物/单质硫氧化为硫酸盐, 是一种典型的

硫氧化菌[22], 硫卵菌属和 Sva1033 都驱动着海洋沉积物

中的硫循环, 而它们在 4 个养殖区沉积物的相对丰度均

显著大于非养殖区(P<0.05), 说明养殖区沉积物中硫循

环显著活跃, 可能原因是大钦岛渔民为了压缩成本, 网

箱养殖主要投喂冰鲜野杂鱼[23], 饵料转化率较低, 导致

大量粪便和残饵在网箱底部累积, 最终造成网箱沉积物

中有机质含量较高, 有机质中的无机硫酸盐被硫酸盐还

原菌分解产生硫化物[24], 硫化物的浓度的升高会刺激

硫氧化菌的生长繁殖[25], 从而加速驱动网箱养殖区沉

积物中硫循环。养殖后期(18 a)网箱沉积物中硫循环应

该主要集中在严格厌氧的硫酸盐还原菌的硫酸盐还原

作用, 这也与本研究中所测得硫化物浓度变化趋势一致, 

说明长年网箱养殖区域硫氧化菌和硫酸盐还原菌的动

态关系无法维持, 生态系统的平衡被打破。 

对于不同海区网箱养殖沉积物, 影响菌群结构特

征的环境因子不尽相同。如颜婷茹[15]发现象山港南

山港网箱养殖区沉积物细菌群落特征主要与 PO4
3–和

SO4
2–存在显著相关性; 胡晓娟[16]发现南澳白沙湾鱼类

网箱养殖区沉积物的微生物群落组成主要受 TN、TP、

TOC 影响显著; 涂志刚[26]发现海南后水湾卵形鲳鲹

(Trachinotus ovatus)高密度网箱养殖区沉积物细菌群落

结构的主要影响因子为总氮、总磷以及 COD 含量。在

本研究中, 部分菌群相对丰度与环境因子存在显著性

相关, Hg、Cd、有机碳以及石油类是影响沉积物细菌

群落的主导因子, 但是与菌群的丰富度和多样性不存

在显著相关(P>0.05)。由于大钦岛无陆源径流输入, 网

箱养殖投喂的饵料成为沉积物有机质和重金属的主要

来源, 因此冰鲜野杂鱼可能是影响养殖网箱沉积物细

菌群落结构的重要因素。 

应当将投喂饵料由传统的冰鲜野杂鱼转变为含有

水产诱食剂(氨基酸、大蒜素等)和微生态制剂(酵母菌、

EM 等)的绿色环保型水产饲料, 控制未能及时被养殖

动物吸收利用的 N、P 等物质进入水体, 有利于预防长

年养殖网箱区水体和沉积物发黑发臭。在养殖后期

(13、18 a)网箱沉积物中投放适量的厌氧不产氧光合细

菌, 光合细菌是一类可以在厌氧光照条件下利用有机

物、硫化物以及氨进行光合作用的微生物, 实现对污染

沉积物的初步改造, 使其适应大型生物存活, 后续引

入刺参(Stichopus japonicus)及大型藻类, 进行大型生

物修复。以刺参、沙蚕(Nereis succinea)、魁蚶(Scapharca 

broughtonii)等沉积食性生物摄食沉积物有机质, 当地

养殖品种海带作为修复藻类吸收N、P矿化释放营养盐, 

构建多营养层次养殖生态系统, 提高生态系统对网箱

沉积物有机质的利用效率, 最终实现污染沉积物治理。 

4  结论 

本研究结果表明, 长年养殖(13、18 a)网箱沉积

物菌群丰富度和多样性显著高于短期网箱养殖(3、

8 a)区。Hg、Cd、有机碳以及石油类是影响沉积物细

菌群落的主要环境因子。长年网箱养殖区沉积物硫

循环失调且处于严格厌氧状态, 主要原因可能是大

钦岛网箱养殖区长期投喂冰鲜野杂鱼导致, 应及时

推广绿色环保型配合饲料, 同时构建多营养层次养

殖生态系统实现对污染沉积物的治理。 
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Abstract: To investigate the effect of deep-water net-pen culture years on the sediment microbial community 

structure, 16S rDNA high-throughput sequencing was performed on the surface sediments (0–2 cm) of 3, 8, 13, and 

18 a net-pen culture and nonculture areas (DZ) in Daqin Island waters. The results showed that the abundance and 

diversity of sediment flora were significantly higher (P<0.05) in the long-year net box culture (13, 18 a) than in the 

short-term net box culture (3, 8 a). The dominant phyla in the sediment of the net pots changed significantly with 

increasing years of culture (P<0.05). Bacteroidota, Proteobacteria, and Firmicutes were the dominant phyla in the 

sediment of the short-term net pots (3, 8 a) and the nonculture zone (DZ), while the dominant phyla in the sediment 

of the long-term net pots (13, 18 a) were Bacteroidota, Proteobacteria, and Firmicutes. The main dominant phyla in 

the sediments of the long-year net culture (13, 18 a) were Bacteroidota, Proteobacteria, and Desulfobacterota. The 

dominant environmental factors influencing the structure of the sediment flora in the net pens were Hg, Cd, organic 

carbon, and petroleum. The feeding of chilled wild fish may be one of the important factors contributing to the en-

vironmental degradation of the perennial net tank culture area on Daqin Island. The use of green and environmen-

tally friendly compound feeds should be promoted, and a combination of microorganisms (microecological agents 

based on anaerobic nonoxygenic photosynthetic bacteria) and macroorganisms (spiny cucumbers and macroalgae) 

should be incorporated for the remediation of polluted sediments to facilitate the promotion of healthy culture and 

sustainable development of deep-water net tanks. 
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