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摘要    港湾水域生态系统易受到人类活动的影响, 而浮游细菌是维持海洋生态系统平衡和稳定的

重要组成部分, 其分布模式和动态变化可以反映人为活动对港湾生态系统的影响程度。本研究以宁

波象山港这一受人类活动影响较大的代表性港湾为对象, 研究了其夏季表层浮游细菌群落的空间分

布特征及影响因子。结果表明, 象山港各海区的浮游细菌 α-多样性及均匀度总体上无显著差异。浮

游细菌群落结构基本按海区聚类, 海区间浮游细菌群落结构差异显著; 分析相隔 15天的两个航次的

样品后发现, 每个海区的浮游细菌群落结构均呈明显的时间演替。盐度、温度及营养盐是影响浮游

细菌群落结构的主要环境因子。四个分别来自聚球藻属(Synechococcus)、OCS155、SAR11及 α-变形

菌纲的可操作分类单元(operational taxonomic units, OTUs )是造成海区间细菌群落差异的主要贡献

类群。部分海区中, 两个航次的样品存在相似功能潜力的标志性类群, 可能是浮游细菌对海区水质长

期响应的结果。本研究初步揭示了象山港夏季表层浮游细菌群落分布及其对港湾环境变化的响应模

式, 为评估港湾环境扰动的微生态效应提供了基础数据。 

关键词    象山港; 浮游细菌群落; 高通量测序; 环境因子 

中图分类号      Q178.53        doi: 10.11693/hyhz20180300057 

近岸港湾在区域经济建设和社会发展中具有极

其重要的战略地位 , 港湾生态系统的安全和稳定关

系到周边地区的可持续发展。港湾生态系统易受人类

活动(养殖业、渔业等)和陆源输入的影响, 其生态系

统结构和功能较脆弱 , 特别是养殖和陆源输入的大

量营养物质和污染物, 可通过改变生物群落结构, 进

而影响食物网结构及其能量传递效率。因此, 港湾内

生物群落对环境变化和干扰的响应模式是广受关注

的科学问题(黄小平等, 2016)。 

海洋浮游细菌广泛参与物质循环和能量流动 , 

在海洋生态系统中发挥着重要的生态作用。港湾作为

典型近岸生态系统 , 处于陆地与海洋之交的枢纽地

带, 是相对独立的半封闭生态系统。港湾或河口环境

通常具有明显的盐度梯度 , 同时伴随较高浓度的营

养盐和有机质, 为浮游细菌提供了比较特殊的生境, 

浮游细菌生物量呈现由湾内向湾外、由近岸向离岸递

减的规律(周凯等, 2013)。浮游细菌的数量和多样性

不但与生境中的生物因子(如浮游植物)及温度、光照

强度、营养物质、溶解氧、盐度等非生物因子密切相

关 , 还受陆源性淡水和有机质输入及水体滞留时间

的影响( 赟乔宗 等, 2015)。同时, 在河口及港湾内进行

开发利用活动引起的环境变化造成的生态影响也不

容忽视(Kan et al, 2008; 阚金军等, 2011; 赟乔宗 等, 

2015)。有研究表明位于象山港内的西沪港网箱养殖

活动显著地改变了浮游细菌的群落结构(胡常巨等 , 

2015), 黄河入海口浮游细菌群落结构受到入海河水
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及石油开采释放的污染物的影响(位光山等, 2017)。

通过研究港湾水文环境变化及人为干扰对海区浮游

细菌多样性、结构和关键类群的影响, 可以评估港湾

环境扰动的微生态效应 , 进而为促进港湾区合理开

发、保护海湾生态健康提供基础数据。 

象山港是浙江北部沿海一个半封闭狭长型港湾, 

其口门水体交换良好, 90%水交换周期为 5 天左右, 

而港顶 90%水交换周期长达 80天(董礼先等, 1999)。

作为浙江省重要的水产养殖基地之一 , 象山港内养

殖面积大、养殖品种多、持续时间长, 其水环境要素

及生态功能的变化关系到该海区的可持续开发利用

(陈明明等, 2014; 林军等, 2015; 胡常巨等, 2015; 黄

秀清, 2015)。以往对象山港生物群落的研究多以浮游

动植物和底栖、游泳动物为主(姜亚洲等, 2014; 廖一

波等, 2014; 杜萍等, 2015; 毛硕乾等, 2016), 并已发

现象山港浮游及底栖动物存在空间异质性(杜萍等 , 

2015; 毛硕乾等 , 2016), 且可划分为不同生态分区

(魏永杰等, 2015)。但是, 目前对象山港细菌群落结构

的研究主要针对局部水体及沉积物(王海丽等, 2011; 

陈明明等, 2014; 胡常巨等, 2015; 陈梦齐等, 2016), 

缺乏对整个象山港内浮游细菌群落分布特征的研究。

本研究利用 16S rRNA基因扩增子测序, 通过夏季的

两个航次 , 探究象山港内不同海区中表层浮游细菌

群落的分布特征和关键影响因子, 为全面了解和评 

价象山港生态系统健康和环境安全提供基础数据。 

1  材料与方法 

1.1  海水样品采集及理化因子测定 

本研究结合象山港海洋环境监测站常规监测站

位及历年理化因子分布情况, 共设置 12 个站位, 分

属四个海区: 口门部(海区Ⅰ)、中部(海区Ⅱ)、中偏底

部(海区Ⅲ)、港顶(海区Ⅳ)(图 1)。在 2013 年 7 月 2

日(0702)和 16 日(0716)的两个航次中, 每个站位采集

表层(0.5m)水样 4L; 取 1L水样经 100μm孔径的灭菌

尼龙网预过滤 , 再用 0.2μm 孔径的聚碳酸酯膜

(Millipore, 美国)过滤, 滤膜置于干冰盒中带回实验

室后于80°C冰箱保存, 待提取 DNA; 剩余水样用于

水质指标测定。水温、盐度、pH值使用奥立龙 3-STAR

现场测定, 其他水质指标测定方法参照《海洋监测规

范》(GB17378.4-2007): 溶解氧(dissolved oxygen, DO)

采用碘量法 ; 化学需氧量(chemical oxygen demand, 

COD)采用碱性高锰酸钾法; 叶绿素 a(chlorophyll a, 

chl a)采用丙酮萃取分光光度法; 铵氮( 4NH )采用次

溴酸钠氧化法; 亚硝酸盐( 2NO )分析采用重氮-偶氮法; 

硝酸盐( 3NO )采用锌镉还原法; 总氮(total nitrogen, TN)

与总磷(total phosphorus, TP)采用过硫酸钾氧化法; 磷

酸盐( 3
4PO  )采用抗坏血酸还原磷钼蓝法。 

 

图 1  象山港采样站位示意图 
Fig.1  Sampling stations in the Xiangshan Bay 
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1.2  DNA提取及 16S rRNA基因扩增子高通量测序 

用无菌剪刀剪碎滤膜后, 用 Power Soil DNA 试

剂盒 (MOBIO, 美国 )提取总 DNA, 用 Nano Drop 

ND-1000 型分光光度计测定 DNA 浓度和纯度, 于

80°C 保存备用。利用通用引物 27F: AGAGT 

TTGATCMTGGCTCAG和 519R: GWATTAC CGCGG 

CKGCTG扩增 16S rRNA基因的 V1—V3可变区, 其

中正向引物上带有长 10个碱基的Barcode序列, 用于

区分不同样品。每个样品设置 3个 PCR重复, 以降低

扩增造成的偏差。PCR反应条件如下: 94°C变性 30s, 

55°C退火 30s, 72°C延伸 30s, 30个循环, 72°C延伸

10min。PCR产物经凝胶电泳检测扩增出预期大小的

片段且没有非特异性条带后 , 将每个样品的重复扩

增产物混合后用 PCR产物纯化试剂盒(TaKaRa, 日本)

纯化。最后将所有样品的 PCR产物等摩尔量混合, 混

合产物在 Roche FLX 454平台(Roche, 美国)上分析。 

利用 QIIME 1.7.0对下机测序数据进行质控并去

除嵌合体(Caporaso et al, 2010a)。利用 UCLUST将相

似性大于 97%的序列归为同一个可操作分类单元

(Operational Taxonomic Units, OTUs)(Caporaso et al, 
2010b)。选取每个 OTU 中丰度最高的序列作为代表

序列, 与 Greengenes 13.8数据库比对获得分类信息。

随后, 使用脚本 filter_taxa_from_otu_table.py 去除叶

绿体、古菌及全部样品中只出现 1 次的序列

(Singletons)。为避免测序深度不同造成的偏差, 每个

样品随机抽取 3400条序列(基于所有样品中的最低测

序深度)进行后续分析。 

1.3  统计分析 

利用 Origin 9.1绘制环境因子变化趋势图及各个

站位优势浮游细菌组成图。用 R软件(V.3.2.1)中 vegan

软件包计算浮游细菌群落的香农指数 (Shannon- 

Wiener index)、丰富度指数 Chao 1 和均匀度指数

(Pielou’s evenness)。采用 SPSS 19.0软件对优势类群

(门、纲、OTU水平)与水环境因子进行 Spearman 相

关性分析。利用 R中的 vegan软件包将细菌物种数据

先进行去趋势对应分析 (Detrended correspondence 

analysis, DCA)以选择最适宜的排序模型, 最终选择

冗余分析(Redundancy analysis, RDA)(Šmilauer et al, 

2014), 并利用“envfit”函数检验环境因子与细菌群落

结构是否显著相关(当 P<0.01 时, 该环境因子入选); 

利用 PRIMER-E(v.5.0)软件进行双因素交叉相似性分

析(two-way crossed analysis of similarity)来检验不同

海区及航次中浮游细菌群落结构的差异是否显著

(Clarke et al, 2001)。在 PAST软件中通过相似性百分

比(similarity percentage, SIMPER)分析造成不同海区

浮游细菌群落结构差异的主要贡献类群(贡献度排前

三的OTUs), 并利用 R绘制上述主要贡献物种的相对

丰度的气泡图。采用线性判别式分析效应值(linear 

discriminant analysis effect size, LEfSe)(Segata et al, 
2011) 在线工具分析两个航次中各海区的标志判别

类群(最大相对丰度≥1.0%)。 

2  结果 

2.1  环境因子 

两个航次的调查都表明 , 象山港海域盐度大致

沿口门部到港顶逐渐降低, 但 3
4PO 、 2NO、COD 及

硅酸盐沿口门部到港顶逐渐升高 , 均存在较明显的

梯度(图 2); 7月 2日各站位的温度沿口门部到港顶逐

渐升高, 而 7 月 16 日中部及顶部站位水温稍高于口

门部, 且波动较大。pH值、DO及 3NO浓度整体比较

接近, 波动幅度较小; 7 月 2 日各站位的 3
4PO 、硅酸

盐及 3NO浓度整体高于 7月 16日, 但盐度则相反, 7

月 2日均低于 7月 16日。港顶 4NH浓度明显高于其

余海区。7 月 2 日样品的 chl a 浓度沿口门到港顶有

升高的趋势, 而 7月 16日样品各个站位 chl a浓度除

3#站位较高外, 其余站位 chl a浓度比较接近。 

2.2  浮游细菌优势类群组成 

象山港表层水体主要优势细菌类群 (门和变形

菌纲)为 α-变形菌(Alphaproteobacteria, 平均相对丰

度 30.8%)、放线菌(Actinobacteria, 19.4%)、γ-变形

菌 (Gammaproteobacteria, 17.2%) 、 拟 杆 菌

(Bacteroidetes, 10.3%)、β-变形菌(Betaproteobacteria, 

6.8%)、蓝细菌 (Cyanobacteria, 6.1%)、 δ-变形菌

(Deltaproteobacteria, 2.2%)和 SAR406(1.3%), 共占

总细菌的 94.1%(图 3)。同一站位的两次样品中 , 蓝

细菌 (Cyanobacteria)相对丰度自口门到港顶均呈递

增趋势。海区Ⅲ的 9#、海区Ⅳ的 10#、11#、12#站位

放线菌(Actinobacteria)的相对丰度在第二航次样品

中明显升高。  

相关性分析结果表明优势细菌类群的相对丰度

大多与多重环境因子显著相关(P<0.05, 表 1)。其中 α-

变形菌与温度、盐度呈显著正相关, 与 4NH呈显著负

相关; 放线菌与盐度呈显著正相关, 与硅酸盐、DO、

3NO、chl a呈显著负相关; γ-变形菌与温度呈显著正

相关, 与 COD、 3
4PO 、 2NO、chl a 呈显著负相关; 



6期 陈和平等: 象山港 2013年夏季浮游细菌群落的时空分布特征 1271 

 

图 2  水样主要理化因子 
Fig.2  Main physicochemical factors of the water samples 

 

图 3  各站位的优势菌门和变形菌纲的相对丰度 
Fig.3  Relative abundances of dominant phyla and proteobacterial classes in water samples 

注: A: 7月 2日; B: 7月 16日 



1272 海   洋   与   湖   沼 49卷 

β-变形菌与硅酸盐、 3
4PO 、 3NO呈显著正相关, 与 pH、

盐度呈显著负相关; 蓝细菌与 COD、 3
4PO 、 2NO及 chl 

a呈显著正相关, 而拟杆菌仅与 COD呈显著正相关。δ-

变形菌和 SAR406与环境因子的相关性基本一致,  

都与 pH、盐度呈显著正相关, 而与硅酸盐、 3
4PO 、 2NO

呈显著负相关。此外, 在所有检测的环境因子中, 温度

与除 α-变形菌外的优势细菌类群均无显著相关性, 而

浮霉菌与所检测的环境因子均无显著相关性。 

表 1  优势浮游细菌门和变形菌纲的相对丰度与水环境因子的 Spearman 相关性 
Tab.1  Correlations between the Spearman rank of environmental factors and the relative abundance of dominant phyla and 

proteobacterial classes  

优势细菌门或纲 pH 铵氮 硅酸盐 COD 磷酸盐 溶解氧 温度 硝酸盐 亚硝酸盐 盐度 Chl-a

Alphaproteobacteria 0.284 –0.682** –0.183 –0.256 –0.395 –0.107 0.501* –0.005 –0.219 0.434* –0.054

Actinobacteria 0.336 –0.028 –0.600** –0.290 –0.253 –0.482* –0.027 –0.667** –0.355 0.447* –0.478*

Gammaproteobacteria 0.312 –0.252 –0.147 –0.730** –0.586** 0.006 –0.077 0.190 –0.654** 0.509* –0.495*

Bacteroidetes –0.119 0.172 –0.182 0.426* 0.290 –0.019 0.044 –0.381 0.354 –0.075 0.230

Betaproteobacteria –0.659** 0.314 0.868** 0.108 0.490* 0.128 –0.094 0.823** 0.259 –0.675** 0.047

Cyanobacteria –0.206 0.291 –0.006 0.666** 0.512* 0.030 0.237 –0.297 0.591** –0.389 0.565**

Deltaproteobacteria 0.686** –0.279 –0.687** –0.581** –0.740** –0.373 0.071 –0.309 –0.574** 0.768** –0.427*

SAR406 0.687** –0.505* –0.871** –0.336 –0.581** –0.496* 0.290 –0.719** –0.443* 0.792** –0.318

Planctomycetes –0.155 0.284 0.082 –0.001 0.249 –0.314 –0.017 0.027 0.125 –0.260 –0.178

注: ＊＊ 表示在 0.01 水平上存在极显著差异, ＊表示在 0.05 水平上存在显著差异, n=24 

 
2.3  浮游细菌 α-多样性 

象山港各海区表层浮游细菌 α-多样性指数(香农

指数、Chao 1指数), 除 7月 2日口门部(海区Ⅰ)样品

比其余海区高外, 其余几个海区样品浮游细菌 α-多

样性间无显著差异, 而 7 月 16 日所有海区样品间 α-

多样性指数均无显著差异(图 4)。两个航次的各海区

样品中浮游细菌群落均匀度间均无显著差异。 

 

图 4  浮游细菌群落的 α-多样性和均匀度指数 
Fig.4  α-Diversity and evenness of the bacterioplankton 

communities 
注: 图中数据为平均值±标准差, n=2—4, 不同字母表示同一指数

在不同海区之间(忽略航次)有显著差异(P < 0.05, 基于 LSD的方

差分析) 

2.4  浮游细菌群落结构的时空变化 

在 RDA 排序图中, 各站位相对距离可以反映浮

游细菌群落结构的差异(图 5)。总体上, 两个航次样

品分别聚类在第一轴的上下两侧 , 各站位能够按海

区进行聚类, 而口门部(海区Ⅰ)与港顶(海区Ⅳ)的站

位分别位于第二轴左右两侧。但海区Ⅱ 和海区Ⅲ 的

相对位置在两个航次中有变化, 7月 2日样品中, 海区

Ⅱ的 6#、7#站位与海区Ⅲ 站位聚类在一起; 但 7 月

16日样品中, 海区Ⅱ与海区Ⅰ站位聚类在一起。双因

子交叉相似性分析(two-way crossed ANOSIM)显示, 

总体上 , 海区 (R=0.784, P=0.001)和航次 (R=0.953, 

P=0.001)间浮游细菌群落结构有显著差异, 而航次间

的差异更大 , 成对检验进一步表明各海区间浮游细

菌群落结构差异均显著(P<0.05)(表 2)。浮游细菌群落

结构与 3NO、 2NO、盐度、 3
4PO 、COD、硅酸盐、

温度、pH显著相关(P<0.01), 其中 3NO、硅酸盐及盐

度是造成细菌群落时间演替的主要因子。盐度及 pH

是塑造海区Ⅰ与其他海区浮游细菌群落差异的主要

环境因子 , 而海区Ⅳ与其他海区细菌群落结构差异

主要与 3
4PO 、COD、温度、 2NO及硅酸盐等环境因

子密切相关。 

通过 SIMPER 分析得到造成各海区浮游细菌群

落差异的主要贡献物种(表 2), 分别为来自聚球藻属 
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图 5  基于 RDA双向排序图表征浮游细菌群落结构变化与

主要环境驱动因子(P＜0.01) 
Fig.5  The RDA bi-plot showing variation in bacterioplankton 

community structure and main driving factors (P＜0.01) 

注: 图中相同形状符号代表同一海区, 数字代表站位号, 字母 A

代表 7月 2日, 字母 B代表 7月 16日 

 
(Synechococcus)、酸微菌目的 OCS155、远洋杆菌科

(Pelagibacteraceae, SAR11) 及 α- 变 形 菌 纲

(Alphaproteobacteria)的四个 OTUs, 也是象山港平均

丰度最高的四个 OTUs。7 月 2 日样品中, 聚球藻

OTU404788及 α-变形菌 OTU592269的相对丰度自口

门部到港顶均递增; 远洋杆菌科 OTU1016465的相对

丰度自口门部到港内也有增大的趋势, 但在港顶(海

区Ⅳ)突降至最低; OTU639502(OCS155)的相对丰度

自口门部到港顶之间海区则比较相似 , 但也在港顶

突降至最低 (图 6)。 7 月 16 日样品中 , 聚球藻

OTU404788 的相对丰度自口门部到港顶递增; 远洋

杆菌科 OTU1016465的相对丰度口门部稍高, 港内相

对丰度略低且比较一致, 而 α-变形菌 OTU592269 相

对丰度在口门部略低于港内 , 属于 OCS155 的

OTU639502 的相对丰度在各海区均比较接近。相关

性分析表明, OTU639502与 pH、盐度呈正相关, 与硅

酸盐、 3
4PO 、 3NO、chl a呈负相关(附表 1)。α-变形

菌 OTU592269 与 COD、 3
4PO 、温度、 2NO、chl a

呈正相关 , 而与 pH、盐度呈显著负相关 ; 聚球藻

OTU404788与 COD、 3
4PO 、温度、 2NO、chl a 成

正相关。 

根据 LefSe分析的结果, 海区Ⅲ未发现相对丰度

≥1.0%标志类群, 这也可能与该海区样品较少, 导致

统计学强度不够有关。其余三个海区均有标志类群

(图 7)。7 月 2 日航次, 在门纲水平上, α-变形菌纲在

海区Ⅱ中相对丰度最高, 蓝藻门(Cyanobacteria)和鞘

脂杆菌纲(Sphingobacteriia)在海区Ⅳ中相对丰度显著

高于其余海区 , 海区Ⅰ在门纲水平上无显著差异标

志类群; 7月 16日航次, 仅海区Ⅳ的 β-变形菌、放线

菌(Actinobacteria)、浮霉菌(Planctomycetales)与其他

海区存在显著差异。 

表 2  双因素交叉相似性分析检验不同海区和航次间浮游细菌群落结构差异及海区间群落差异的主要贡献类群 
Tab.2  Two-way cross analysis on the similarity in variation of bacterial community structure among cruises or sea areas and key 

contributing taxa to the variation  

差异性贡献率前三的物种贡献率百分比 
 R P 

OTU639502 OTU592269 OTU1016465 OTU404788 

采样海区 0.784 0.001 4.66% 4.21% 4.01% — 

海区Ⅰvs.海区Ⅱ 0.718 0.002 4.40% — 4.50% 9.03% 

海区Ⅰvs.海区Ⅲ 1.000 0.010 5.00% 5.40% — 7.03% 

海区Ⅰvs.海区Ⅳ 1.000 0.010 7.03% — 5.69% 9.74% 

海区Ⅱvs.海区Ⅲ 0.446 0.044 7.23% — 4.99% 6.72% 

海区Ⅱvs.海区Ⅳ 0.926 0.002 7.46% — 6.85% 7.07% 

海区Ⅲvs.海区Ⅳ 0.667 0.040 7.46% — 6.85% 7.07% 

采样时间(全局性) 0.953 0.001     

注: 加粗字体表示存在显著差异(P＜0.01) 

OUT639502_放线菌门 (Actinobacteria)_放线菌纲(Acidimicrobiia)_酸微菌目(Acidimicrobiales)_ OCS155_未分类属 

OTU592269_变形菌门(Proteobacteria)_α-变形菌纲(Alphaproteobacteria)_未分类目 

OTU404788_蓝细菌门(Cyanobacteria)_集球藻纲(Synechococcophycideae)_集球藻目 Synechococcales_聚球藻科(Synechococcaceae)_聚球藻

属(Synechococcus)  

OTU1016465_变形菌门(Proteobacteria)_α-变形菌纲(Alphaproteobacteria)_立克次氏体目_远洋杆菌科(Pelagibacteraceae)_未分类属 
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图 6  海区间浮游细菌群落结构差异度关键贡献 OTUs的空间分布 
Fig.6  Spatial distribution of the key OTUs contributing to the variation in bacterioplankton community structure between pairs of sea 

areas 

 

图 7  四个海区的组间群落差异分析(LDA) (LDA≥2.0, P<0.05) 

Fig.7  Least discriminant analysis (LDA) on the difference in the community structure of the three sea areas (LDA≥2.0, P<0.05) 

 
在目及科属水平上, 7 月 2 日航次, 酸微菌目的

wb1_P06 及 γ- 变 形 菌 纲 的 假 单 胞 菌 目

(Pseudomonadales)、咸水球形菌目(Salinisphaerales)、

黄色单胞菌目(Xanthomonadales)、Thiohalorhabdales、

海杆菌属(Marinobacter)是海区Ⅰ的标志性类群 ; 硫

发菌目(Thiotrichales)及酸微菌目的 C111 是海区Ⅱ的

标志性类群 ; 而海区Ⅳ的标志性类群有聚球藻目

(Synechococcales)、鞘脂杆菌目(Sphingobacteriales)、红

螺菌目(Rhodospirillales)、红细菌目(HTCC, γ-变形菌

纲)、微杆菌科(Microbacteriaceae)和丛毛单胞菌科的
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RS62。7月 16日航次, 海洋螺菌目(Oceanospirillales)

及其所属的盐单胞菌科 Halomonadaceae 在海区Ⅰ的

相对丰度显著高于其余海区, 酸微菌目的 wb1_P06

在海区Ⅱ的相对丰度高, 而在海区Ⅳ, 同属于放线菌

门的放线菌目(Actinnomycetales)和 C111(酸微菌目)、

浮霉菌目(Planctomycetales)、假单胞菌目(Pseudomon-

adales)及海洋螺菌科(Oceanospirillaceae)的丰度与其

余海区存在显著差异。在两个航次中, 同一类群的身

份在不同海区间摇摆, 如 7 月 2 日航次 wb1_P06 及

C111 分别在海区Ⅰ、海区Ⅱ相对丰度高, 而 7 月 16

日航次, wb1_P06在海区Ⅱ相对丰度高, C111在海区

Ⅳ相对丰度高; 也存在两个航次一致的标志性类群, 

如属于放线菌门的 candidatus Aquiluna rubra均为海

区Ⅳ的标志性类群。 

3  讨论 

3.1  夏季象山港浮游细菌群落 α-多样性稳定 

有研究表明, 在河口和海湾水域, 盐度是影响水体

细菌群落 α-多样性的主要因素(Campbell et al, 2013; 王

朝晖等, 2016; 昝帅君等, 2016), 温度或营养盐的升高

也会导致细菌多样性升高(江晓亮, 2013; Wang et al, 

2015)。如辽河口水域的浮游细菌群落多样性在低盐淡

水区及海水区均较高, 在盐度波动较大的中盐地区较

低(昝帅君等, 2016), 而 pH接近中性及有机物浓度的升

高, 导致三门湾浮游细菌多样性升高(戴文芳等, 2017)。

但是, 也有研究发现在富营养化海区细菌丰度较高, 种

类数和多样性下降的现象(Xu et al, 2014); 环境因子对

细菌多样性及其群落结构组成的影响模式较为复杂, 

在中等温度条件下, 营养盐对细菌物种多样性的影响

最强, 而在极端营养盐条件下, 温度的影响最强(Wang 

et al, 2016)。本研究中, 象山港各海区浮游细菌群落的

α-多样性无显著性差异, 与特拉华海湾盐度梯度下的

细菌群落多样性, 随着盐度增大先降低后升高明显不

同(Campbell et al, 2013)。这种不同可能与特拉华海湾盐

度梯度远高于象山港有关, 即象山港环境梯度范围相

对窄, 不足以引起 α-多样性显著变化; 当然, 也可能是

象山港多重环境梯度复合影响下, 产生水床效应, 使得

各海区表层浮游细菌 α-多样性变化不显著。总体上, 象

山港表层浮游细菌 α-多样性稳定, 特别是港内各海区

的浮游细菌 α-多样性并没表现出显著差异(图 4)。7月 2

日航次口门部浮游细菌 α-多样性显著高于其余三个海

区, 而这可能与口门部的水体交换率高以及采样时的

潮汐流影响有关(杜萍等, 2015)。 

3.2  象山港浮游细菌群落结构时空变化明显 

细菌群落结构和优势类群组成会随着环境因子

改变而变化( 祎李 等, 2013), 水体的 DO、温度、营养

盐、有机质等的波动均可能引起水体浮游细菌群落结

构的变化 (Ghiglione et al, 2012; Taniguchi et al, 

2011)。象山港细菌群落空间变异总体上具有显著性

差异(P0.01), 营养盐、硅酸盐、盐度及温度是象山

港细菌群落空间变异的主要驱动因子。象山港不相邻

海区间的细菌群落结构均呈极显著差异(P0.01), 而

相邻海区中 , 海区Ⅰ与海区Ⅱ间具有极显著差异

(P=0.002), 其余相邻海区间呈显著差异(P0.01)。已

有研究发现象山港潮流对浮游动物的空间异质性有

明显贡献(杜萍等, 2015), 因此各对相邻海区间的细

菌群落差异度不同可能与象山港潮流引起的水体交

换有关。 

整个象山港海域表层浮游细菌群落结构在半月

间的变异超过空间变异 , 且时间变异主要受到硝酸

盐和硅酸盐影响。所有站位的硅酸盐、 3NO、 3
4PO 浓

度及盐度在不同航次整体升高或降低 , 同一站位部

分环境因子的时间变化甚至超过相邻站位之间的差

异, 且硅酸盐、硝酸盐与大多数优势类群门纲的相对

丰度呈负相关(表 1), 表明关键环境因子的整体变化

很大程度上驱动细菌群落结构随时间演替 , 使其时

间变异性远超空间变异。 

海区Ⅱ的细菌群落在两个航次分别与不同的相

邻侧海区样品聚类 , 显示海区Ⅱ的表层浮游细菌群

落结构可能更多地受到了主港潮汐往复流及支港西

沪港进出流的影响(黄秀清等, 2008)。海湾的浮游细

菌群落也易受陆源性输入营养物质的影响(周凯等 , 

2013; 赟乔宗 等, 2015), 与其他海区相比, 海区Ⅳ的

站点两个航次聚类均相对分散 , 由于海区Ⅳ站点分

处港顶两个分叉的支港 , 而港顶陆域周边城镇聚居

集中, 有地表水汇入到港顶海区, 而且海区Ⅳ 也是

水产养殖和海上旅游餐饮活动较为集中的区域 , 而

这可能是造成海区Ⅳ内的各站位环境因子波动大的

原因; 这些扰动会输入外源浮游细菌, 但由于浮游细

菌对环境因子变化响应迅速 , 在港顶海区多种环境

因子的影响下 , 使得海区Ⅳ内各站位最终形成具有

差异较大的浮游细菌群落结构。 

3.3  夏季象山港各海区标志类群的分布特征 

象山港属于相对封闭且养殖活动蓬勃的港湾 , 
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营养化程度日趋严重, 有机质含量丰富, α-变形菌纲、

放线菌纲与 γ-变形菌等几个主要的海洋异养细菌是

相对丰度最高的优势细菌类群, 与黄河入海口(位光

山等, 2017)、南海南部(白洁等, 2014)、北极王湾(Zeng 

et al, 2013; 赟乔宗 等, 2015)等近岸海域的情况相似。

由于象山港营养盐丰富, 而且夏季光照强、水温高, 

使得蓝细菌也成为主要优势细菌类群 , 且在氮磷营

养盐最高的港顶站位, 其相对丰度也达到最高。 

我们还发现两个航次中同一海区存在着相同标

志类群或功能相近的类群 , 如包含降解烷烃潜力类

群的假单胞菌目 (Pseudomonadales)及海洋螺菌目

(Oceanospirillales)分别是港口两个航次中的标志性类

群。有研究表明, 2007~2014年间, 象山港石油类平均

含量呈现港口＞港中＞港顶的空间分布特点(吴燕妮

等, 2017), 推测港口具有降解烷烃潜力类群相对丰度

高可能与该区石油类物质含量较其他海区高有关(郭

立梅, 2016)。此外, 港顶在两个航次中具有相同标志

性类群 candidatus Aquiluna rubra(图 7), 有研究发现

candidatus Aquiluna rubra 是宁波陆源排放口优势菌 

(司开学等, 2016), 该类群在港顶相对丰度高, 可能

反映出港顶受到陆源水(排污口、溪流)的影响较大。

这些不同航次中的拥有相似功能潜力的海区标志性

类群的存在 , 可能与浮游细菌对相应海区长期干扰

特征的响应有关。在以往对象山港浮游细菌的研究中, 

也发现浮游细菌对环境扰动具有响应。如王海丽等

(2011)对象山港表层海水硝化菌、反硝化细菌的平面

分布研究表明 , 这些功能菌丰度与营养盐呈显著正

相关; 在电厂温排水海区, 嗜温的弧菌科相对丰度与

增温幅度正相关(陈梦齐等 , 2016); 胡常巨等(2015)

的研究则发现从网箱区到非养殖区拟杆菌和放线菌

显著降低 , 而 γ-变形菌显著增加 , 这些浮游细菌对

网箱养殖活动造成的环境差异具有明显响应。这些

研究结果均表明 , 象山港浮游细菌对环境扰动存在

明显响应。 

造成象山港不同海区表层浮游细菌群落结构差

异的四个关键 OTUs 中分别来自聚球藻、SRA11、

OCS155和 α-变形菌, 其中聚球藻、SAR11分别是海

洋中最具有代表性的自养、异养浮游细菌(Lu et al, 

2015), 象山港的富营养化为夏季聚球藻的生长提供

了良好条件, 而 SAR11 是全球海洋中最丰富的微生

物, 在海洋有机物的分解转化中发挥着重要作用(Lu 

et al, 2015); OCS155能够利用藻体产生的有机物质, 

是整个象山港平均相对丰度最高的类群。这四个关键

OTUs 在象山港的平均相对丰度最高, 反映了象山港

长期富营养化状态对代表性自养、异养浮游细菌生长

的促进作用。 

细菌生物量也是考察细菌群落动态变化的重要

指标 , 本研究主要聚焦浮游细菌群落的多样性和结

构及其影响因子, 未测定浮游细菌生物量, 在将来的

研究中将综合考虑这个指标。在研究中发现, 不同环

境因子对象山港优势类群的相对丰度具有叠加影响

(表 2, 附表 1)。在将来的研究中, 需要进行多季节甚

至月度采样 , 更细致地解析各个具体环境因子对浮

游细菌群落结构和关键类群的影响和相对重要性。 

4  结论 

(1) 在多种环境梯度下, 象山港夏季各海区表层

浮游细菌的 α-多样性稳定。 

(2) 象山港夏季浮游细菌群落结构存在时空异

质性, 其中无机氮盐、 3
4PO 、温度、盐度是驱动群落

空间异质性的主要环境因子, 3
4PO 、硅酸盐及盐度是

驱动群落时间异质性的主要环境因子 , 而潮汐往复

流也可能是影响港内细菌群落差异的潜在因素。 

(3) 驱动浮游细菌群落结构差异的主要 OTUs

与营养盐具有显著相关性 , 反映出浮游细菌关键类

群对象山港长期富营养化状态的响应 , 且各海区标

志细菌类群也一定程度上反映出相应海区的污染

状况。  

附表 1  海区间浮游细菌群落结构差异的主要驱动类群与环境因子的 Spearman 相关性 
Tab.S1  The Spearman’s correlation between the difference of major driving taxa in community structure and environmental factors  

环境因子 OTU639502 OTU592269 OTU404788 OTU1016465 

pH 0.577** –0.340 –0.208 0.095 

铵氮 –0.300 –0.050 0.354 –0.416* 

硅酸盐 –0.839** 0.281 –0.024 –0.118 

COD –0.274 0.647** 0.700** 0.134 

磷酸盐 –0.450* 0.536** 0.561** –0.063 

溶解氧 –0.464* 0.142 –0.012 0.049 

温度 –0.141 0.403 0.603** –0.001 
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续表 

环境因子 OTU639502 OTU592269 OTU404788 OTU1016465 

硝酸盐 –0.775** 0.020 –0.306 –0.294 

亚硝酸盐 –0.340 0.725** 0.625** 0.111 

盐度 0.667** –0.436* –0.411* 0.154 

Chl-a –0.311 0.550** 0.561** 0.157 

注: **表示在 0.01水平上显著相关, *表示在 0.05水平上显著相关, 样本数 n=24 
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TEMPORAL AND SPATIAL DISTRIBUTION OF BACTERIOPLANKTON COMMUNITY 
IN THE XIANGSHAN BAY IN SUMMER 2013 

CHEN He-Ping1, 2,  ZHU Jian-Lin2,  ZHANG De-Min1,  ZHU Xiang-Yu3,  ZHENG Kai-Hong4,  WANG Kai1 
(1. School of Marine Sciences, Ningbo University, Ningbo 315211, China; 2. Faculty of Architectural, Civil Engineering and 

Environment, Ningbo University, Ningbo 315211, China; 3. Ocean and Fishery Information Monitoring Center of Ningbo, Ningbo 
315010, China; 4. Xiangshan County Marine and Fisheries Bureau, Xiangshan 315700, China) 

Abstract    A bay ecosystem is highly susceptible to human activities, in which bacterioplankton play an important role 

in maintaining the balance and stability of the ecosystem. The distribution pattern and dynamic changes of 

bacterioplankton reflects the extent of human activities affecting the bay ecosystem. We conducted two surveys in July 

2013 in the Xiangshan Bay, Ningbo, Zhejiang, China. It is a ~55km long and ~5km wide narrow bay wide and a typical bay 

under heavy anthropogenic impacts. We studied the spatial distribution characteristics and the driving factors of 

bacterioplankton communities in the surface waters in summer. The results show that there was no significant difference in 

the α-diversity and the evenness of planktonic bacteria in four main sectors of the bay. The bacterioplankton community 

structures were clustered generally in the bay sectors whose community structures were significantly different from each 

other. According to the samples of the two cruises in a 15-day interval, the bacterioplankton community structure in each 

sector showed a significant temporal succession. The salinity, temperature, and nutrients were the main environmental 

factors shaping the community structure. Four OTUs (operational taxonomic units) affiliated to Synechococcus, OCS155, 

SAR11, and Alphaproteobacteria were the main contributing taxa to the variation in community structure across the bay. In 

certain areas, discriminatory taxa of similar functional potentials were discovered, reflecting probably the long-term effects 

of local water quality. Therefore, the spatial distribution of bacterioplankton community in the surface waters of Xiangshan 

Bay in summer 2013 was preliminarily revealed in response to the environmental changes, providing basic data for 

assessing the micro-ecological effects of environmental disturbances in bay ecosystems. 

Key words    Xiangshan Bay;  bacterioplankton community;  high-throughput sequencing; environmental factors 


