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摘要    本文以最近 10多年的赤潮典型事件、研究进展为主要依据, 综合论述了国内外赤潮发生的

新特点。分别从组学技术、食品安全与公共健康、赤潮生物学、赤潮监测与预测预报、赤潮应急处

置等几方面, 介绍了目前国际上该领域的研究热点。本文还回顾了我国赤潮研究的主要发展历程, 结

合科技部 2017年启动的国家重点研发计划“我国近海致灾赤潮形成机理、监测预测及评估防治技术”

项目, 展望了我国赤潮研究的未来发展趋势。 
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从科学上讲 , 赤潮是由于海洋中微型浮游生物

快速增殖、聚集, 导致生态系统结构与功能破坏的一

种生态异常现象。由于这种现象常常伴随着海水颜色

的改变, 以红色为常见, 故称之为赤潮。实际上, 这

种海水颜色的改变与赤潮生物的颜色、密度等因素有

关, 所以通常我们所说的赤潮并非都是红色。为了更

科学地描述这一生态异常现象 , 目前国际上更多称

其为有害藻华(Harmful Algal Blooms, HABs)(Berdalet 

et al, 2017)。有害藻华包括了各种藻华现象, 如海水、

淡水、大型藻、微型藻以及浮游和底栖藻等, 本文中

的赤潮主要指那些发生在海水中由微型藻形成的有

害藻华。 

1  国内外赤潮发生的新特点 

作为一种海洋生态系统中的异常现象 , 赤潮自

古有之。据记载, 最早描述海洋中赤潮现象是出自于

圣经中的《出埃及记(7: 20, 21)》, 将赤潮描绘为古埃

及的一种灾难。进入 17 世纪, 赤潮现象越来越多地

被科学记载和描述: 例如 1828 年发生在秘鲁沿岸的

赤潮导致大量海鸟死亡 (Rojas de Mendiola, 1979); 

1832 年 Darwin(1839)在智利近海发现的红色中缢虫

(Mesodinium rubrum)赤潮现象等等。由此可见, 赤潮

是一种海洋中存在已久的自然现象 , 如同人体的免

疫功能, 是海洋生态系统自我调整的一种方法。但是, 

进入 20 世纪, 随着人类社会的发展、人类活动对环

境影响的增加 , 导致赤潮发生的原因发生了根本的

变化 , 已从海洋生态系统一种自我调整的正常自然

现象, 演变为在人类活动胁迫下、频繁发生的异常生

态灾害(图 1)。特别是近年来, 在全球变化的大背景

下, 赤潮灾害遍布全球, 呈现愈演愈烈的态势, 已经

成为制约近海经济发展、威胁人类食品安全、破坏海

洋生态系统的典型海洋生态灾害(图 2)。 

例如, 2015 年北起美国北部的阿拉斯加、南至墨

西哥沿岸暴发了前所未有的大规模拟菱形藻赤潮, 海

水中的神经性毒素软骨藻酸(Domoic acid)突破历史记

录, 导致美国政府长时间禁止商业捕捞太平洋大竹蛏

(Pacific razor clam)、太平洋黄道蟹(Rock crab)、珍宝

蟹(Dungeness crab)等海洋生物(McCabe et al, 2016)。

2017 年 10 月美国佛罗里达近海暴发了近十年来持续

最久、灾情最严重的短凯伦藻[Karenia brevis, 原称为

短裸甲藻(Gymnodinium breve)]赤潮(Soto et al, 2018), 

持续时间达 15 个月之久, 截至 2018 年 8 月当地政府 
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图 1  1830—2017年中国近海赤潮记录次数(Ho et al, 1991; 

周名江等, 2001; 国家海洋局, 1989—2017) 
Fig.1  Number of red tide records in China offshore waters from 

1830 to 2017  

 

图 2  1970年到 2005年麻痹性贝类毒素(PSP)分布在全球

扩展情况(Anderson, 2009) 
Fig.2  The global expansion in the distribution of PSP toxins 

during1970—2005 (Anderson, 2009) 
 

已清理海滩上因赤潮死亡的海洋生物两千多吨(凤凰

美洲, 2018)。类似的赤潮灾害还包括 2016 年发生在

南美智利近海的链状亚历山大藻 (Alexandrium 

catenella)赤潮和 Pseudochattonella verruculosa 赤潮

等, 造成了智利近海养殖业 10 多亿美元的经济损失

(Mascareño et al, 2018)。 

在我国, 最早的赤潮记录是 1933 年发生在浙江

沿海一带夜光藻和骨条藻赤潮(周名江等, 2001), 进

入 20世纪 70—80年代, 赤潮记录次数呈几何倍数增

长。特别是 2000年以来增长趋势更加明显, 至 2010

年仅仅 10 年间的赤潮记录次数高达 800 多次(图 1), 

比 1952—1998 年 46 年间的 322 次增加了近 3 倍; 

2000—2017 年赤潮累计暴发面积达到 21 万平方公

里(国家海洋局, 1989—2017)。尽管赤潮记录次数的

增加与我国赤潮监测体系的建立与不断完善有关 , 

但还是反映出近海赤潮的暴发次数与我国沿海经济

的快速增长存在一定的相关性 , 折射出当今赤潮的

发生已不是海洋生态系统自我调整的自然现象 , 而

是人类活动干扰下近海生态系统不断退化的一种信

号。进一步证明了人类活动是当今近海赤潮频发的

主要幕后推手。 

纵观赤潮发生和发展历史 , 目前赤潮的暴发显

示出很多新特点。 

1.1  暴发规模加大 

上文提到的 2015 年在北美洲西海岸暴发的拟菱

形藻赤潮充分显示出这一特点, 该赤潮 6月份在加州

近海开始形成, 逐渐向北蔓延, 至 8 月份已蔓延至加

拿大不列颠哥伦比亚省的北部沿海(图 3), 其规模之

大前所未有。研究者们将其归咎于气候变化引起的反

常的海水温度升高 , 将赤潮的暴发与全球气候变化

紧密地联系在了一起。从另外一个角度也说明, 富营

养化已成为当今全球近海一个不争的事实 , 赤潮物

种已成为富营养化环境中普遍存在的“隐患”, 在其他

环境因子适宜的条件下 , 赤潮原因种就像星星之火

可以燎原一样, 不断“传染”和蔓延, 从以前的只是局

部暴发, 发展到现在成片、大规模暴发的态势。 

1.2  持续时间更长 

2017年 10月发生在美国佛罗里达近海的短凯伦

藻赤潮持续了 15 个月, 被称为近十年来持续最久的

赤潮。但是就在 2005 年, 佛罗里达近海发生了一次

持续 18 个多月的赤潮, 称之为佛罗里达有记录以来

持续时间最长的赤潮(Glibert et al, 2018)。当今赤潮持

续时间动辄几个月甚至一年 , 与以前报道的赤潮暴

发几天、几周相比发生了明显的变化。导致该变化的

原因很多, 除了气候因素之外, 充足的营养补充应是

其维持生长的必要条件 , 由此也反映出近海富营养

化程度的加重应是其主要原因之一。 
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图 3  美国国家海洋大气局 2015年 6月 20日到 9月 7日对加利福尼亚州南部到不列颠哥伦比亚省北部近海海域浮游植物

丰度和软骨藻酸的航次调查(McCabe et al, 2016) 
Fig.3  A research cruise aboard the National Oceanic and Atmospheric Administration (NOAA) Ship Bell M. Shimada from 20 June to 
7 September sampled phytoplankton abundance and pDA from southern California to northern British Columbia (McCabe et al, 2016) 
注: a. 表层水中颗粒态软骨藻酸 pDA的丰度; b. 表层水中拟菱形藻的丰度; c. 6月 24日在取样点浓缩后的样品以及显微镜观察图像 

 
1.3  致灾效应加重 

近海地区通常是一个国家经济较为发达和集中

的区域, 随着全球经济的不断发展, 赤潮给各个沿海

国家带来的危害效应也明显加重。例如, 智利是全球

第二大三文鱼出口国, 2016年因赤潮导致全国 12%的

养殖三文鱼死亡(León-Muñoz et al, 2018), 直接经济

损失高达 10 多亿美元, 给智利近海养殖业产生了极

大的影响, 并由此引发社会动乱。2012年 5月至 6月, 

中 国 福 建 近 岸 海 域 发 生 米 氏 凯 伦 藻 (Karenia 

mikimotoi)赤潮, 影响面积近 300km2, 导致养殖鲍鱼

大面积死亡, 经济损失达 20 亿元人民币, 创了当时

中国近海因赤潮导致的经济损失之最 (林佳宁等 , 

2016)。上述致灾效应加重除了与当地的经济发展有

关之外, 还与目前赤潮发生种类向甲藻类、有毒藻类

演变有关, 由此导致的人类中毒现象也时有报道(新

华网, 2017), 给食品安全和公共健康带来严重威胁。

另外 , 由于一些赤潮藻可以形成较大的具有黏性的

囊体(如球形棕囊藻)能够堵塞核电冷源系统, 近年来

赤潮又成为威胁近海核电冷源安全的新隐患(Yu et al, 

2017)。 

1.4  全球扩张明显 

全球气候变化与全球一体化加剧了赤潮灾害在全

球范围的传播与扩散。越来越多的证据表明随着全球

温度的升高, 暖水种的赤潮生物分布会得到进一步扩

展 , 赤潮暴发的窗口期会提前和加大 (Hallegraeff, 

2010), 其结果不仅会导致赤潮发生的频次增加, 而且

发生规模也会加大, 2015 年北美西海岸大规模拟菱形

藻赤潮就说明了这一点(McCabe et al, 2016)。1985年由海

金藻纲的抑食金球藻(Aureococcus anophagefferens)、

Aureoumbra lagunensis 等引发的褐潮首次出现于美国

东北部的一些沿海海湾, 后来又于 1997年在南非的萨

尔达尼亚湾暴发; 2009 年我国秦皇岛海域暴发的以抑

食金球藻为优势种的褐潮使中国成为世界上第三个受

其影响的国家(Zhang et al, 2012)。根据目前的研究结果, 

这些赤潮生物均来自于相同物种, 折射出全球一体化

也加剧了赤潮在全球范围的扩散。 
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2  国际赤潮研究主要计划与研究热点 

2.1  国际赤潮研究主要计划 

赤潮问题引起了全球的关注, 1998年联合国教科

文组织(UNESCO)和海洋研究科学委员会(SCOR)共

同发起了有害藻华全球生态与海洋学计划(GEOHAB) 

(Glibert et al, 2018), 协调全球范围内有害藻华生态

学及藻华生物生理学、遗传特性等方面的研究。

GEOHAB 计划的核心任务是支持国际间合作, 通过

比较不同海域的赤潮 , 研究各种海洋环境中赤潮物

种的关键特征及种群动力学等。该计划共设置 5个研

究主题: 生物多样性和生物地理学; 营养和富营养化; 

适应策略; 比较分析方法; 观测、建模和预测。除此

之外, GEOHAB与地区、国家、国际等不同层次的研

究计划互动和合作, 包括全球海洋观测系统(GOOS)、

美国的有害藻华的生态和海洋研究计划(ECOHAB)、

欧洲有害藻华计划(EUROHAB)以及我国的有害藻华

计划(CEOHAB)(Glibert et al, 2018)。GEOHAB对国

际赤潮研究产生了很大影响，截至 2016 年, 共产生

了 1000多篇相关学术论文。 

2013年 GEOHAB计划结束以后, 鉴于有害藻华

暴发的新趋势和新特点 , 联合国教科文组织

(UNESCO)和海洋研究科学委员会(SCOR)继续支持

形成了全球有害藻华计划(GlobalHAB)。该计划除了

吸收 GEOHAB 计划的关注点外, 还聚焦于有害藻华

的各种新变化, 增加了对淡水和咸淡水有害藻华、更

宽泛的藻华物种(包括底栖藻类、蓝藻、大型藻类)以

及对社会的影响(人类健康、社会文化、经济冲击)等

方面的内容(Berdalet et al, 2017)。GlobalHAB强调利

用学科交叉研究不同水体系统中各种类型的有害藻

华。为了应对近年来藻华暴发和藻华研究领域的进展, 

GlobalHAB 计划在 GEOHAB 计划的基础上增加了 7

个新研究主题, 包括毒素、淡水 HABs和蓝藻 HABs、

底栖 HABs、HABs 与水产养殖、HABs 与健康和经

济、气候变化与 HABs。 

2.2  目前国内外赤潮研究的主要热点 

2.2.1  组学技术(Omics)在赤潮研究中的应用    自

20世纪 70年代DNA测序技术发明以来, 人们就发现

该技术可以用于代替形态特征的分子标记(Fox et al, 

1977), 进而发展形成了能够表征物种特征的 DNA条

码(Hebert et al, 2003), 很大程度上改写了包括藻类

物种在内的真核生物分类(Adl et al, 2019)。近 10年

来, 国际上已经形成各类分子标记数据库, 包括藻类

细胞器 16S rDNA 数据库 PhytoREF (Decelle et al, 

2015)、核糖体 18S rDNA数据库 PR2 (Guillou et al, 

2013)和 EukRef (del Campo et al, 2018), 以及 ITS2数

据库(Koetschan et al, 2010)和 SILVA数据库(Quast et 

al, 2013), 还有专门针对甲藻核糖体基因 18S rDNA

的数据库 DINOREF(Mordret et al, 2018)等。这些不断

完善的分子标记数据库系统建立了物种与分子标记

之间的对应关系, 为物种鉴定、发现新物种、跟踪有

害藻华物种的组成、分布、动态变化奠定了逐步坚实

的基础。 

随着测序技术的更新换代 , 极大推动了藻类物

种的宏基因组学研究, 包括利用 16S rDNA 和 18S 

rDNA 等分子标记, 研究藻类物种的空间分布、随时

间的动态变化、物种稳定性(resilience)、相互间的作

用(De Vargas et al, 2015; Ser-Giacomi et al, 2018), 以

及赤潮暴发规律和机理等(Fuhrman et al, 2015)。比如, 

Tara Oceans 项目完成了对全球海域的海水样本的分

析, 发现了大量新物种、新基因(De Vargas et al, 2015; 

Ser-Giacomi et al, 2018)。近年来, 包括 PacBio测序技

术(Schloss et al, 2016; Tedersoo et al, 2018) 和 Oxford 

Nanopore测序技术(Benítez-Páez et al, 2016; Calus et 

al, 2018)的第三代单分子 DNA 测序技术成功用于测

定全长分子标记序列 , 使宏基因组学方法达到了可

以分辨不同物种以及相同物种的不同株系水平。不过

由于真核藻类的基因组比较大, 迄今为止, 已构建参

考基因组的赤潮物种还不多 (赖晓娟等 , 2013; 

Casabianca et al, 2017)。甲藻类物种的全基因组构建

困难更大 , 已完成的有限几种甲藻均是基因组比较

小的物种(LaJeunesse et al, 2005; Lin et al, 2015)。利

用上述方法和思路研究有害藻华物种的组成和动态

变化, 构建赤潮物种的参考基因组是未来非常重要、

具有挑战性的研究内容(Sibbald et al, 2017)。 

近 10 年来, 利用转录组(transcriptomics)和宏转

录组(metatranscriptomics)方法研究赤潮物种的生长、

增殖以及对各种环境因子的响应 , 也是一个热点研

究领域(Caron et al, 2017)。国际海洋真核微生物转录

组项目(MMETSP)计划完成 650个藻类转录组的构建, 

其中包括若干赤潮物种(Keeling et al, 2014)。Ji等人

(2018)通过宏转录组方法, 研究了赤潮异弯藻暴发过

程中藻类物种组成和基因表达变化 , 观察到可溶性

有机磷(DOP)吸收相关的基因表达迅速上调, 并伴随

吞噬食性相关基因上调 , 发现混合食性在赤潮暴发

过程中的重要性。有证据表明, 基因的表达和功能比
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物种组成更能决定浮游生物群落的特性(Rynearson, 

2017), 这也为研究有害藻华暴发提供了方法和思路。 

基于质谱分析的蛋白组(proteomics)和宏蛋白组

(metaproteomics)可以高通量跟踪赤潮物种中蛋白质

产物的表达和功能。与转录组和宏转录组分析相比, 

蛋白组和宏蛋白组分析更加准确地反映藻类细胞的

组成和功能(Wang et al, 2014; Morse et al, 2018), 可

以用于验证宏转录组结果(Tse et al, 2018)。所以, 蛋

白组和宏蛋白组方法被广泛用于研究赤潮物种合成

毒素的机理、对环境因子的响应等。但是由于蛋白组

分析方法需要比较多的蛋白质量, 而不能有效地(类

似 PCR扩增DNA的方法)扩增蛋白质, 加上蛋白组分

析依赖高质量相关数据库 , 导致蛋白组学方法的应

用发展较慢(Wang et al, 2014)。随着更多赤潮物种的

基因组得到构建和数据库的完善 , 蛋白组学方法也

将会更多地用于赤潮研究。 

2.2.2  食品安全与公共健康    赤潮暴发除了因高

生物量而对生态环境和其他生物产生影响之外 , 一

些赤潮生物产生毒素也对人类和其他生物造成巨大

的威胁(van Dolah, 2000)。所以, 长期以来赤潮对食品

安全与人类健康的影响也是人们所关注的热点问题。 

迄今为止, 已经从包括甲藻、硅藻、蓝藻等赤潮

物种中分离出 200 多种毒素, 包括腹泻性贝类毒素

(DSP)、氮杂螺环酸毒素 (AZP)、神经性贝类毒素

(NSP)、西加鱼毒素(CFP)、麻痹性贝类毒素(PSP)、

河豚毒素(TTX)、失忆性贝类毒素(ASP)等(Daguer et 

al, 2018)。不同类型的毒素具有不同的致毒机理, 造

成的危害也不相同 , 所以研发不同种类的参考毒素

(即有证参考物质, certified reference material, CRM)、

定量分析各种毒素的毒性当量因子 (Daguer et al, 

2018)十分重要。至今国际上已有 40余种有证参考物

质, 但西加鱼毒素、神经贝类毒素等有证参考物质尚

匮乏, 亟待加强研发。 

针对藻毒素的分析方法很多 , 包括动物模型分

析方法、细胞分析方法、受体(离子通道、谷氨酸受

体、乙酰胆碱受体、石房蛤毒素结合蛋白等)结合分

析方法、酶抑制性分析方法、细胞毒性分析、分子结

构分析方法、HPLC、LC-MS、LC-MS/MS、毛细管

电泳等分析方法。其中, 对藻毒素检测最有效的方法

是液相质谱联用检测技术(LC-MS/MS), 该方法对发

现新毒素起到了重要作用 (Daguer et al, 2018; 

Rutkowska et al, 2019)。除化学分析方法外, 目前分子

生物学方法(包括 DNA 微阵列、定量 PCR 方法、全

基因组测序)常常被用于研究藻毒素的合成, 分析参

与毒素合成的基因和生物通路(Zhang et al, 2015)。 

在毒素作用机理方面 , 利用老鼠作为模式动物

的传统思路已经逐步被淘汰, 鱼、牡蛎幼体、细胞系

(如人小肠细胞系 HT-29)已经成为比较普遍的研究对

象。但是, 利用组学方法研究赤潮藻毒素的作用机理

还比较少, 应该是未来重要的发展方向。 

藻毒素的综合利用也是目前的一个研究热点 , 

一些海洋蓝藻合成的毒素正在被开发成为有效的药

物 (Sathasivam et al, 2017)。比如 , 蓝藻 Moorea 

bouillonii 合成的 apratoxins 和 Symploca sp.合成的

carmaphycins被证明具有抗癌活性。其他毒素包括石

房蛤毒素(saxitoxin)、河豚毒素(tetrodotoxin)、裸藻毒

素(brevetoxin)、螺环内脂毒素(spirolide)、西加鱼毒

素和软骨藻酸等神经毒素 , 都在被开发成包括止疼

药在内的药物。 

2.2.3  赤潮生物分类、生活史等基础生物学    传统

的赤潮生物分类主要根据其形态学特征 , 分子生物

学技术的引入推动了赤潮物种分类的发展(Hebert et 

al, 2003; Leliaert et al, 2014)。近年来, 赤潮物种分子

分类方法具有以下几个特点: 第一, 不同分子标记用

于分类不同类别的赤潮物种 (Moniz et al, 2010; 

Mordret et al, 2018); 第二, 利用更长的分子标记(包

括全长 18S rDNA和 28S rDNA序列)替代段片段分子

标记; 第三, 多个分子标记替代单一分子标记, 提高

物种分辨率(Glaeser et al, 2015; Leliaert et al, 2017); 

第四, 分子标记与形态、生理特征相结合, 提高分类

准确性。分子分类方法的建立, 使赤潮物种的分类逐

步完善, 分辨率也逐步提高。一方面发现很多新的有

害藻华物种, 包括发现很多赤潮物种事实上是“复合

种”(species complex)，即代表很多不同形态相似的

“隐种”(cryptic species)(Dolan, 2016)。比如, 赤潮物

种塔玛亚历山大藻事实上是 5 个“隐种”的复合种: A. 

fundyense, A. mediterraneum, A. tamarense, A. 
pacificum和 A. australiense (John et al, 2014)。因此, 

分子分类方法建立后, 赤潮物种的分类逐步完善, 分

辨率也逐步提高, 发现了更多的物种, 这个趋势还将

继续。另一方面, 很多基于形态分类的不同赤潮物种, 

被证明是相同的物种在不同地理位置、不同生态环

境、不同生活史阶段的不同表现, 导致同一个物种可

能具有多个不同名称 , 大大高估了赤潮物种的数目

(Caron et al, 2019)。分子分类方法的引入, 逐步解决

了这些物种分类冗余问题(Dolan, 2016; Leliaert et al, 
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2017)。 

赤潮生物一般都具有比较复杂的生活史。根据生

活史的差异 , 赤潮生物还可以分为终生浮游生物

(holoplankton), 即整个生活史均为浮游阶段(如拟菱

形藻); 阶段性浮游生物(meroplankton), 即除浮游阶

段外还包括其他阶段的生活史 , 例如可以形成孢囊

(cyst), 沉降在底质中等(Figueroa et al, 2018)。在过去

10 年中, 越来越多的赤潮生物被发现可以形成休眠

孢囊(Ellegaard et al, 2018), 改变了人们对这些赤潮

生物生活史的传统认识 , 也为赤潮的形成与预测提

供新的判断依据。除此之外, 藻-藻/藻-菌相互作用、

营养动力学等相关问题对赤潮的发生和演变都具有

重要作用 , 也不断受到人们的关注 (Sörenson et al, 

2019; Lawson et al, 2018)。 

2.2.4  赤潮监测、预测预报与模型研究    准确、实

时监测海域中赤潮物种和毒素的动态变化是预测、治理

赤潮的基础。国内外对赤潮的监测已经有了相关的技术

规程, 主要包括赤潮生物、藻毒素、水域富营养化以及

一些常规理化、生物、水文和气象等参数(中华人民共

和国国家海洋局, 2005; Anderson et al, 2001)。随着国际

上海洋监测技术水平的整体提高, 赤潮监测技术也得

到了快速的发展, 一些新的方法和技术不断应用到赤

潮监测中, 以满足赤潮监测快速、灵敏、可靠的要求。

如在原有光学显微镜基础上, 又发展了针对赤潮生物

的流式细胞仪、特征色素等分析方法, 以及基于抗体、

原位荧光杂交(FISH)、生物传感器、定量 PCR 等分子

生物学方法, 研发了相应的现场监测分析设备、试剂盒

以及浮标系统等, 实现了一些典型赤潮生物的快速识

别和原位检测(Doucette et al, 2018)。 

遥感技术是目前国际上对赤潮发生、发展的一个

重要监测手段 , 特别是随着可监测参数和可搭载方

式(如无人机等)的增加, 遥感技术是未来一个十分重

要的发展方向, 可广泛应用于赤潮发生机制、预测预

报等方面研究。目前赤潮的预测预报还是一个国际难

题, 但是人们还是根据赤潮发生的各种要素, 进行不

断尝试 , 如利用气象条件 (如降雨、温度、台风

等)(Katano et al, 2012)、营养盐水平(Anderson et al, 

2002)、生活史特点(如孢囊)(Anderson et al, 2014)、水

文特征(Dippner et al, 2011)等进行预测预报, 这些方

法主要基于对赤潮发生的概念模型、经验模型和统计

模型等(McGillicuddy, 2010)。最近, 针对美国佛罗里

达赤潮, Karki 等人(2018)基于 MODIS 数据, 建立预

测模型, 可以提前 3天做出预测预报。随着当今海洋

生态系统模型的兴起, 从上述赤潮发生的概念模型、

经验模型和统计模型等发展至赤潮生消数值模型是

一个热点研究领域(Lanerolle et al, 2006; Wang et al, 

2016), 由于赤潮生消数值模型不仅需要依赖于可靠

的、参数化的生态系统模型, 而且要对赤潮发生机制

有深入的了解, 所以目前建立一个准确、可靠的赤潮

数值模型还非常困难。尽管如此, 该方面研究对于赤

潮发生机制、预测预报, 乃至赤潮科学的整体发展都

具有十分重要的意义。 

2.2.5  赤潮应急处置技术与方法    赤潮是一种全

球性海洋生态灾害, 对人类健康、生态环境产生巨大

危害。作为一种突发性的灾害, 需要有像处置火灾一

样的应急方法和手段。所以, 长期以来如何应急处置

赤潮一直是赤潮研究领域的热点问题。 

由于赤潮是海水中微型生物暴发性增殖或聚集

而产生的生态灾害 , 只要能够控制住水体中赤潮生

物的数量即可控制赤潮。所以, 从理论上讲能够治理

赤潮的方法有很多, 包括物理方法、化学方法、生物

方法等(俞志明等 , 1993; Gallardo- Rodríguez et al, 

2018)。但鉴于赤潮突发性强、影响面积大, 且治理方

法须满足无二次污染、成本低、见效快、可大规模应

用等条件, 国际上长期以来缺乏一种像“灭火器”一样

的应急处置技术, 相关研究大都停留在实验室阶段, 

有效的应急处置方法是赤潮研究领域的一个国际难

题。20 世纪 70 年代, 日本科学家代田昭彦(1977)提

出了利用天然粘土矿物治理赤潮的应急处置方法 , 

并在日本鹿儿岛海域进行了现场示范研究 (Shirota, 

1989; 俞志明等, 1993; Imai et al, 2006)。作为大地土

壤的基本单元, 天然粘土方法具有无二次污染、成本

低、使用方便等优点。所以, 该方法一经提出, 立刻

得到了广泛关注 (Yu et al, 1994a; Anderson, 1997; 

Sengco et al, 2001, 2004; Beaulieu et al, 2005; Kim, 
2006; Park et al, 2013), 成为当时能够大规模应用于

赤潮应急处置的极少数方法之一 (俞志明等 , 1993; 

Anderson et al, 2001; Kim, 2006; Getchis et al, 2017)。

然而 , 天然粘土溶胶性质差 , 絮凝赤潮生物能力低 , 

实际应用中量少时难以完全消除赤潮, 必须大量、反

复散播。如日本现场用量约 110—400t/km2(Shirota, 

1989); 韩国约 400t/km2, 一次用量可达 60000t 

(Anderson et al, 2001)。由此给大面积治理赤潮带来了

原料量和淤渣量过大的问题(Sengco et al, 2001; Yu et 

al, 2004; Getchis et al, 2017), 天然粘土絮凝效率较低

成为制约粘土治理赤潮最大的瓶颈。 
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针对天然粘土治理赤潮效率低的国际难题, 20世

纪 90 年代, 我国科学家通过研究粘土颗粒与赤潮生

物作用机制 , 发现了天然粘土的表面性质是控制赤

潮治理效率的关键因子(俞志明等 , 1994; Yu et al, 

1995), 创新性地构建了改性粘土治理赤潮的 DLVO

絮凝作用模型 , 提出了提高粘土絮凝赤潮生物效率

的表面改性理论与方法 (Yu et al, 1994a, b, 1995, 

2017), 并利用吸附、插入等方法, 制备出各类高效改

性粘土材料(俞志明等, 1994; Yu et al, 1994b, 1995; 

曹西华等, 2003; 张雅琪, 2013; Liu et al, 2016)。改性

后的粘土材料治理赤潮效率提高几十到几百倍 , 现

场 使 用 量 由 国 际 上 的 100—400t/km2 降 低 为

4—10t/km2 (Yu et al, 2017)。 

改性粘土高效治理赤潮的原理主要基于将天然

粘土表面的负电性, 转变为正电, 使原来天然粘土与

赤潮生物之间的负负相斥, 转变为正负相吸。除了改

变静电相互作用之外 , 粘土表面改性后还会增加了

粘土与赤潮生物之间的桥连作用和网捕作用等 , 这

些改变均导致改性后的粘土絮凝赤潮生物效率大大

提升。近期 Zhu 等(2018)和 Liu 等(2017)的研究发现, 

改性粘土除了能够提高絮凝效率之外 , 还能够对赤

潮生物产生更强的胁迫作用 , 导致赤潮生物即使没

有被絮凝沉降, 也不能够再进一步繁殖和生长。他们

分别从分子生物学和生理生化等角度进一步揭示了

改性粘土的高效机制。综合这些研究, 改性粘土高效

治理赤潮的机制可总结如图 4所示。 

 

图 4  改性粘土高效治理赤潮原理与机制图 
Fig.4  The principle and mechanism of HAB controlling by modified clay treatment 

 

为了确保改性粘土治理赤潮方法的绿色、环保和

安全, 研究者们还分别考察了改性粘土对水质(俞志

明等, 1995; Lu et al, 2017)、养殖生物(孙晓霞等, 2000; 

王志富等, 2014a, b)、藻毒素(俞志明等, 1998; Lu et al, 

2015a)和底栖环境(Lu et al, 2015b)等方面的影响, 发

现改性粘土可以吸附营养盐、有效改善水质(Lu et al, 

2015a, b; 2017), 使用改性粘土后水体赤潮藻毒素可

降低 80%(Lu et al, 2015a), 对典型鱼、虾、贝等养殖

生物、底栖环境等没有不良影响, 是一种安全、可靠

的赤潮应急处置技术。2005年, 改性粘土治理赤潮技

术首次应用于现场 , 成功治理了南京玄武湖蓝藻水

华。自此以来, 该技术已成功应用于我国沿海 7个省、

市、自治区的 20 多个水域。2014 年列入我国“赤潮

灾害处理技术指南”, 成为我国近海赤潮应急处置的

标准方法 , 也是唯一在我国近海大规模应用的方法

(Yu et al, 2017)。2016年以来, 我国科学家分别与美

国、智利等相关机构签署了利用我国改性粘土技术合

作治理美国佛罗里达近海、智利养殖海域赤潮的相关

协议, 反映出该技术在国际上的影响力。 

3  国内赤潮研究的主要发展过程和发展趋势 

3.1  国内赤潮研究的主要发展过程 

 几十年来, 我国的赤潮研究经历起步、发展、追

赶和并行等阶段。 

 20 世纪 80 年代之前可以说是我国赤潮研究的起

步或初始阶段。在这一阶段人们对赤潮问题还没有形

成一个科学的认识, 也没有一个专门学科, 有关赤潮

生物的研究与普通的藻类学混为一谈, 没有开展相关

的专项研究, 对赤潮问题主要停留在对一些现象零散

的描述。如 1952年, 原中央水产所记述了发生在黄河

口邻近水域的夜光藻赤潮, 后经费鸿年在“学艺杂志”

正式发表; 周贞英在 1962 年、陈亚瞿在 1972 年分别
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报道了发生在福建平潭岛近海和长江口邻近海域的束

毛藻赤潮等(Qi et al, 1993; 周名江等, 2001)。 

 20 世纪 80 年代至 20 世纪末是我国赤潮研究的

重要发展阶段。该阶段是我国改革开放、沿海经济从

起步到高速发展的时期 , 也是我国近海生态环境承

受人类活动压力最大的时间段, 导致赤潮发生频繁、

规模和危害不断增大。据不完全统计, 此二十年间我

国有记录的赤潮事件 300 多起, 仅 1998 年全年达 22

起, 直接经济损失达 10 亿元以上。由此也推动了我

国赤潮研究的快速发展, 各种科研项目相继展开, 其

中最具标识性的是国家基金委分别在 1990年和 1997

年启动了“七五”和“九五”赤潮重大项目。该项目由我

国资深赤潮专家齐雨藻教授、邹景忠研究员领衔, 联

合了我国当时从事赤潮研究的主要科研力量 , 选择

我国沿海典型养殖区作为重点研究海区 , 围绕赤潮

生物及种群生态动力学、赤潮生消动态过程和机制、

赤潮藻毒素及生态毒理学、赤潮防治机理等, 开展了

相关调查、实验与综合性研究。该项目的实施不仅取

得了一系列重要科研成果 , 而且完善了我国赤潮科

学的学科建设, 形成了一支全国性的赤潮研究队伍, 

对推动我国赤潮科学的发展起到了奠基性和开创性

的作用。 

 20 世纪末至 21 世纪初, 赤潮问题越来越引起国

际上的重视。1998年国际上组织发起了“全球有害赤

潮的生态学和海洋学(简称 GEOHAB)”研究计划。与

之对应 , 美国等西方国家也分别开展了各自国家的

赤潮研究计划。我国在经历了两个赤潮重大项目之后, 

针对国家的迫切需求和国际赤潮研究的发展趋势 , 

分别启动了赤潮 973、863 和赤潮公益专项等多个相

关项目, 其中由周名江研究员领衔实施的赤潮 973项

目, 与国际 GEOHAB 计划接轨, 是该阶段我国赤潮

研究追赶国际先进水平、与国际赤潮研究接轨的主要

标识。该赤潮 973 项目历经两期(2002—2007 年、

2010—2015年)、十余年的研究, 面向国家需求, 瞄准

国际前沿, 通过多学科交叉, 在东海大规模原甲藻赤

潮形成机制、硅甲藻演替、大规模赤潮的危害机理以

及赤潮的应急治理等研究方面取得了重大的创新性

成果。在该研究阶段, 我国的赤潮研究充分与国际接

轨, 启动了我国的 CEOHAB 计划, 将科学目标聚焦

于赤潮形成过程中的生物、化学和物理海洋学的多学

科交叉与综合 , 阐释了影响赤潮种类动态演替的生

态学和和海洋学机制(周名江等, 2006), 很多研究工

作被国际 GEOHAB 计划纳入其重要进展和成果之中

(GEOHAB, 2003, 2006, 2010)。 

目前, 我国的赤潮研究在历经了起步、发展和追

赶的不同发展阶段之后, 正处于整体与国际并行、局

部领先的阶段, 在赤潮研究的某些方面更具特色, 在

国际上也更具优势。现阶段我国的赤潮研究更聚焦于

国家需求、更注重实验室研究与现场应用的结合。近

年来, 我国在赤潮监测体系的建设、大规模赤潮的现

场调查与预测防治研究、赤潮形成机制的多学科综合

与交叉等方面进展明显, 整体上处于国际先进水平。

特别是随着组学研究的兴起 , 利用分子生物学方法

和技术研究赤潮问题在我国发展更为迅速 , 例如 , 

2015 年我国厦门大学等科学家在国际上首次完成了

甲藻(Symbiodinium kawagutii)的基因测序, 该成果在

Science上发表(Lin et al, 2015), 为今后甲藻赤潮生物

的全基因组分析, 奠定了重要基础。如上文所述, 我

国在赤潮应急处置方面的研究成果已经在国际上产

生了重要影响, 相关技术已经输出至美国、智利等国

家, 在该研究领域起到了示范与引领作用。由此可见, 

目前我国已在国际赤潮研究的多个领域显示出其特

色和优势, 相关科技成果产出增幅明显。相信在不远

的将来, 我国赤潮研究的整体水平会进一步提高, 在

国际上占据更重要地位 , 对国际赤潮科学的发展做

出更大的贡献。 

3.2  国家重点研发计划“我国近海致灾赤潮形成机

理、监测预测及评估防治技术” 

 近年来, 在人类活动和气候变化共同影响下, 我

国的赤潮问题呈现致灾危害加剧、致灾藻种增多的变

化趋势, 不仅严重威胁近海养殖业和水产品安全, 甚

至给近海核电安全带来新的隐患。为此 , 科技部在

2017年启动了国家重点研发计划“我国近海致灾赤潮

形成机理、监测预测及评估防治技术”项目。该项目

要求掌握我国近海赤潮灾害的发生风险、演变趋势和

关键环境因素; 建立赤潮的预警预测模型, 实现业务

化应用 ; 研发赤潮生物和典型藻毒素的快速检测产

品 , 以及一些重要水域赤潮的防控和应急处置技术

与装备, 实现示范应用。由此可见, 该项目更加关注

我国赤潮问题的新变化、新特点, 在研究思路上立足

基础研究、突破关键技术、注重推广应用, 更加体现

“理论-技术-示范”全链条设计, 从一定程度上反映了

我国赤潮研究的发展趋势, 简单介绍如下:  

 该项目以影响核电冷源安全的球形棕囊藻赤潮、

危害养殖业发展与人类健康的米氏凯伦藻等有毒赤

潮为典型致灾赤潮, 围绕其发生机理、演变规律、毒
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素污染、早期诊断、预警预报和防控示范等方面开展

综合研究。项目研究目标为: (1) 揭示典型致灾赤潮

发生的关键生态学过程和演变规律 , 阐明环境驱动

机制和分子调控机理; (2) 厘清我国近海藻毒素分布

特征, 研发高纯度藻毒素抗原制备技术, 形成藻毒素

快速检测的商品化产品; (3) 构建重点海域致灾赤潮

形成与演变的数值模型, 实现早期预警、风险评估和

预测预报; (4) 阐明改性粘土防控典型致灾赤潮的机

理, 研发特效改性粘土材料及其配套装备, 在重点海

域应用。 

围绕上述目标, 该项目重点开展“典型致灾赤潮

的生态学机理与演变规律”、“典型致灾赤潮形成的分

子机理及调控网络”、“典型致灾赤潮藻毒素分布特征

及快速检测技术”、“典型致灾赤潮的早期诊断、监测

预警与风险评估”、“典型致灾赤潮形成的数值模拟及

预测预报”和“典型致灾赤潮的防控和应急处置技术

与装备”等方面研究, 解决三大关键科学问题: 典型

致灾赤潮形成的关键触发因子和分子调控机制、典型

致灾赤潮藻种特异性检测和新型藻毒素甄别、典型致

灾赤潮形成的早期诊断信息提取与解析 ; 攻克三大

关键技术难题: 典型致灾赤潮藻毒素快速检测技术

及其商品化产品、典型致灾赤潮数值模型与预测预报

技术、有效防控典型致灾赤潮的特效改性粘土材料及

应急处置技术。 

该项目计划 3 年半完成, 拟在前期工作基础上, 

通过现场调查、围隔实验、实验室模拟和应用示范等

技术路线 , 揭示我国典型致灾赤潮的发生机理和演

变规律, 产出原创性、高水平学术成果; 攻克早期诊

断、预测预报等关键技术, 研发有毒藻和藻毒素的检

测技术, 形成典型藻毒素快速检测商品化产品; 实现

典型致灾赤潮防控技术在重点海域中的示范应用 , 

形成在国内外赤潮研究领域具有领先水平的综合性

科技成果。 

综上所述 , 该项目将目前国际上的赤潮研究热

点与我国赤潮问题的特点相结合 , 以国家需求为导

向, 反映出我国赤潮研究的发展趋势。研究成果将会

进一步提升我国赤潮研究在国际上的水平和地位 , 

提高人类社会对赤潮灾害的应对和防控能力 , 为全

球近海生态系统健康和沿海经济的可持续发展 , 提

供科学依据和技术保障。 
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Abstract    This article reviews emerging topics in red tide development by focusing on typical red tide incidences and 

major research progresses in China and other countries in the recent decade. In particular, progresses are overviewed in 

active research fields with emphases on the application of omics technologies in red tide research, food safety and public 

health, red tide biology, red tide surveillance, monitoring, and forecasting, and red tide emergency response. In addition, 

milestones in red tide research in China are outlined. At last, by introducing the “Mechanisms of Red Tide Development, 

Monitoring, and Mitigation Technology Assessment in China” project supported by Ministry of Science and Technology of 

the People’s Republic of China, our view of red tide research in future is discussed and prospected. 
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