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摘要    为研究厚壳贻贝(Mytilus coruscus)生长海域微生物群落的结构与多样性特征, 初步探究海

域微生物群落及共生菌对贻贝生长的影响, 分别采集舟山市东极镇庙子湖岛和嵊泗县枸杞岛厚壳贻

贝养殖区和野生生长区海水样品, 利用 16S rRNA扩增子测序技术, 比较分析不同海域微生物群落的

组成及丰度特征以及微生物群落的差异; 同时对厚壳贻贝体内的微生物进行了初步的分离鉴定。研

究结果显示, 嵊泗厚壳贻贝野生生长海域 10 m水深的微生物丰富度显著大于 5 m水深, 东极厚壳贻

贝养殖区海域 10 m水深微生物丰富度也而明显大于 5 m水深。东极和嵊泗厚壳贻贝的生长海域形成

了较为稳定微生物群落结构, 嵊泗海域主要优势菌群为十八杆菌属 Octadecabacter、假交替单胞菌属

Pseudoalteromonas、厌氧氨氧化菌属 Candidatus_Portiera、沉积物陆丹氏菌属 Loktanella和弧菌 Vibrio; 

东极海域主要优势菌群为厌氧氨氧化菌属 Candidatus_Portiera、海洋氨氧化古菌属 Nitrosopumilus、

蓝细菌聚球藻属 Synechococcus和弧菌属 Vibrio。PCA分析结果表明东极和嵊泗两个海域的厚壳贻贝

野生生长区的微生物群落相似度明显低于养殖区的微生物群落相似度, 且这种差异在嵊泗海域尤为

明显。同时在贻贝体内分离出了假交替单胞菌、黏着杆菌以及弧菌, 而这三种菌在海水样品中也大

量存在, 由此可初步判定这三类细菌能够随水流进入贻贝体内, 并可能对贻贝的附着、生长以及防病

等生理功能产生一定的影响。 
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厚壳贻贝Mytilus coruscus属软体动物门Mollusca、

双壳纲 Bivalvia、异柱目 Anisomyaria、贻贝科

Mytilidae、贻贝属 Mytilus(叶莹莹等, 2011), 俗称淡菜, 

为温水性种, 主要分布在我国黄海、渤海和东海沿岸, 

以浙江沿海资源量最大。厚壳贻贝具有肉质鲜美、营

养丰富、蛋白质含量高、生长繁殖快、抗病能力强、

易于人工养殖等诸多优点 , 是浙江舟山海域具有重

要经济价值的养殖贝类之一(徐晴晴等, 2018)。目前

厚壳贻贝主要养殖区域为浙江嵊泗海域和东极海域。

厚壳贻贝在养殖过程中 , 对于海域环境中的藻类和

微生物多样性具有较强的依赖性; 一方面, 藻类是贻

贝的主要食物来源(朱雨瑞等, 2010), 另一方面, 贻

贝在养殖过程中对海域微生物群落具有特异的富集

作用(陈瑜等, 2016), 但目前尚不清楚微生物群落对
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贻贝的养殖具有哪些影响。 

但近年来 , 随着厚壳贻贝的养殖区域的不断扩

展和养殖密度逐渐增加, 其养殖过程显现种种问题, 

例如贻贝个体的肥满度下降, 生长速度下降, 贻贝逃

苗和病害也时有发生(林永添, 2007)。有研究显示, 微

生物群落变化能够影响贻贝的附着和防病 (杨娜 , 

2018; 梁箫等, 2020)。国内外已有针对不同贝类生长

区海域浮游群落的调查研究(陈雷等, 2013; 尹洁慧, 

2013; 金雷等, 2015; Fogel et al, 2015), 但其主要焦

点集中于海域中浮游植物的种类和丰度对贝类摄食

以及营养价值的影响。关于海域微生物群落与贻贝生

长过程以及生理生化的影响尚未见报道。厚壳贻贝作

为我国东部海域最重要的养殖贝类之一 , 其生存环

境的微生物群落调查以及与其体内微生物群落的对

比分析将对贻贝养殖具有重要研究意义。为此, 本文

将针对厚壳贻贝生长海域的微生物群落结构特征及

其体内微生物组成开展研究 , 以期为厚壳贻贝的健

康、生态养殖提供重要的理论依据。 

本研究主要以厚壳贻贝为对象 , 首先将调查嵊

泗县枸杞岛和东极镇庙子湖岛厚壳贻贝养殖区和野

生区海域的微生物群落的结构特征 , 并与厚壳贻贝

体内分离到的微生物组成情况相结合进行比较分析, 

以探明厚壳贻贝生长海域的微生物群落分布特征以

及养殖和野生生长海域的微生物组成差异。本论文的

研究结果一方面能够为厚壳贻贝的人工养殖和野生

驯化的海域选择提供强有力的参考 , 另一方面可以

维持海域微生物群落的动态平衡 , 促进贝类养殖产

业的健康、可持续发展。 

1  材料与方法 

1.1  厚壳贻贝生存海域的海水微生物群落分析 

1.1.1  实验材料    于 2019年 5—6月, 选择嵊泗县

枸杞岛(30°42′N, 122°46′E)厚壳贻贝养殖区海域 5、

10 m水深和厚壳贻贝野生生长区海域 5、10 m水深; 

东极镇庙子湖岛(30°11′N, 122°41′E)厚壳贻贝养殖海

域 5、10 m水深和厚壳贻贝野生生长区海域 5、10 m

水深, 共计 8 个点位, 具体采样位置见图 1。在调查

期间, 每个点位采集 3 个平行海水样本, 送往实验室

经静置沉淀并过滤后进行 16S rRNA扩增子测序。 

1.1.2  实验方法    取质量合格的基因组 DNA样品

30 ng 及对应的融合引物配置 PCR 反应体系, 设置

PCR 反应参数进行 PCR 扩增 ,  使用 Agencourt   

 

图 1  枸杞岛(右下)和东极岛(右上)厚壳贻贝养殖和野生生长海域采样站位图 
Fig.1  Location of the sampling points for M. coruscus in natural and cultural regions in Gouqi Island (lower right) and Dongji Island 

(upper right) 
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AMPure XP 磁珠对 PCR 扩增产物进行纯化, 并溶于

Elution Buffer, 贴 上 标 签 , 完 成 建 库 。 使 用

Agilent2100 Bioanalyzer 对文库的片段范围及浓度进

行检测。检测合格的文库根据插入片段大小 , 选择

HiSeq平台进行测序。然后对所有样品的全部序列进

行聚类, 以 97%的相似度将序列聚类成 OUT, 然后对

OTU的代表序列进行物种注释, 确定 16S rRNA序列

对应的微生物名称(赵立君等, 2019)。 

1.1.3  生物信息学分析    下机数据过滤, 剩余高

质量的 Clean data用于后期分析(Magoc et al, 2011); 

通过 reads 之间的 overlap 关系将 reads 拼接成 Tags; 

将 Tags聚类成 OTU并与数据库比对、物种注释; 基

于 OTU 和注释结果进行样品物种复杂度分析, 组间

物种差异分析等。再利用 UCHIME(v 4.2.40)将 PCR

扩增产生的嵌合体从 OTU 代表序列中去除, 使用

usearch_global 方法将所有 Tags 比对回 OTU 代表序

列(Wang et al, 2007), 对每个样品的 OTU丰度、多样

性指数等进行分析 , 同时对物种注释在门分类水平

上进行群落结构的统计分析。在以上分析的基础上, 

进行基于 OTU的主成分分析(PCA)。 

1.2  厚壳贻贝体内组织微生物分离与鉴定 

1.2.1  培养基制备    第一类分离选用 2216E 普通

海水培养基。为还原贻贝组织的营养成分, 尽可能分

离到贻贝体内全部种类的微生物 , 选取足量的厚壳

贻贝全组织进行匀浆并过滤, 120°C、21 min高温高压

处理, 加入适量琼脂制备成厚壳贻贝肉汤培养基, 用

于第二类分离。 

1.2.2  微生物分离与筛选    选取来自同一生长环

境的厚壳贻贝 10 只, 解剖取其鳃、性腺、消化腺、

外套膜、足并用无菌海水轻轻冲洗去除组织表面杂质, 

使用两种不同方式分离微生物: (1) 第一类分离针对

贻贝组织表面附着的微生物 , 用无菌棉签分别刮取

不同组织的表面 , 将棉签伸至于放有玻璃珠的三角

瓶中并加入少量无菌海水, 常温振荡培养 1 h。(2) 第

二类次分离针对可能在贻贝体内生长的微生物 , 分

别将上述 5类组织匀浆后, 加入放有玻璃珠的三角瓶

中, 常温振荡培养 1 h。两次分离都根据选用的不同

组织分成 5组, 每组 3次重复。 

取上述适量处理过的培养液接种到对应的培养

基中, 28°C过夜培养, 分别挑取不同细胞形态、大小、

颜色的菌落至海水 LB培养基上, 反复纯化三次。 

1.2.3  微生物鉴定     使 用 试 剂 盒 (TaKaRa 

MiniBEST Bacteria Genomic DNA Extraction Kit)分

别提取筛选菌落的基因组 DNA, 选用通用引物

27F (5′-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3′)和 1492R 

(5′-TACGGTTACCTTGTTACGACTT-3′)PCR扩增 16S 

rDNA, PCR产物送至生工生物工程(上海)有限公司进

行进一步的分析和鉴定。 

2  结果与分析 

2.1  海水样品测序结果 

如表 1、表 2 所示, 两个海域的所有样品优化后

序列占优化前序列的 80%以上, 因此可以很好地用

于后续的进一步分析。 

表 1  东极海域微生物群落 16S rRNA 扩增子测序序列结

果优化对比 
Tab.1  Comparison of microbes 16S rRNA sequencing in the 

Dongji sea area 

样品名称 优化前序列数 优化后序列数 序列优化百分比

culture.10m 74974 60785 81.07% 

culture.5m 74917 61905 82.63% 

wild.10m 74949 60756 81.06% 

wild.5m 74912 62122 82.93% 

表 2  嵊泗海域微生物群落 16S rRNA 扩增子测序序列结

果优化对比 
Tab.2  Comparison of microbes 16S rRNA sequencing in the 

Shengsi sea area 

样品名称 优化前序列数 优化后序列数 序列优化百分比

culture.10m 74937 61514 82.09% 

culture.5m 74919 64847 86.56% 

wild.10m 74902 61326 81.87% 

wild.5m 74906 62122 82.93% 

 
2.2  各海域微生物群落多样性特征 

通过多样性指数可以对两个海域海水样品中微生

物多样性进行分析。从表 3 可得, 东极海域海水样品

有效序列共计 245568条, 其中养殖区海域 10 m水深

样品包含 60785条, OTU数 674个; 养殖区海域 5 m水

深样品包含 61905条, OTU数 616个; 野生生长区海域

10 m水深样品包含 60756条, OTU数 635个; 野生生

长区海域 5 m水深样品包含 62122条, OTU数 535个。 

从表 4 可得, 嵊泗海域海水样品有效序列共计

249809 条 , 其中养殖区海域 10 m 水深样品包含

61514条, OTU数 592个; 养殖区海域 5 m水深样品

包含 64847条, OTU数 584个; 野生生长区海域 10 m

水深样品包含 61326条, OTU数 623个; 野生生长区

海域 5 m水深样品包含 62122条, OTU数 570个。 

综上可以得 , 东极海域养殖区微生物(OTU 为 
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表 3  东极海域样品 OTU 数及多样性指数 
Tab.3  The OTU and diversity index in the Dongji sea area 

样品名称 有效序列 OTU数 Sobs Chao Ace Shannon Simpson Coverage 

culture.10m 60785 674 674 754.70 758.30 4.35 0.0267 0.9988 

culture.5m 61905 616 616 681.58 680.68 4.34 0.0254 0.9988 

wild.10m 60756 635 635 638.10 701.45 4.43 0.0217 0.9988 

wild.5m 62122 535 535 656.92 658.79 4.04 0.0386 0.9982 

表 4  嵊泗海域样品 OTU 数及多样性指数 
Tab.4  The OTU and diversity index in the Shengsi sea area 

样品名称  有效序列 OTU数 Sobs Chao Ace Shannon Simpson Coverage 

culture.10m 61514 592 592 631.30 648.59 4.32 0.0274 0.9986 

culture.5m 64847 584 584 622.14 649.05 4.25 0.0324 0.9986 

wild.10m 61326 623 623 648.71 657.24 4.36 0.0322 0.9989 

wild.5m 62122 570 570 612.50 625.54 4.18 0.0348 0.9987 

 
616—674)丰富度大于野生生长区微生物 (OTU 为

535—635), 10 m水深微生物(OTU为 635—674)丰富

度大于 5 m水深微生物(OTU为 535—616); 嵊泗海域

野生生长区区微生物(OTU 为 535—674)丰富度大于

养殖区区微生物(OTU为 584—592), 10 m水深微生物

(OTU为 592—623)丰富度大于 5 m水深微生物(OTU

为 570—584)。嵊泗海域总体微生物(OTU为 570—623)

丰富度大于东极海域(OTU为 535—674)。 

本文通过包括 Sobs指数、Chao指数、ACE指数、

Shannon指数、Simpson指数以及 Good- coverage指

数的 Alpha 多样性来分析海水样品中微生物多样性

差异(Schloss et al, 2009)。Sobs 指数、Chao 指数和

ACE指数反映样品中群落的丰富度, 而 Shannon指数

以及 Simpson指数反映群落的多样性, Good-coverage

反映了样品文库的覆盖率。其中, Sobs 指数、Chao

指数和 ACE指数和 Shannon指数越大, Simpson指数

越小, 说明样品中的物种越丰富; Good-coverage数值

越高, 则表明样品中序列没有被测出来的概率越低, 

该值反映了测序结果是否代表样品的真实情况 , 所

有样品的 Good-coverage 指数均在 0.998 以上, 因此

本次测序结果代表了样本中微生物的真实情况。 

由此可得 , 东极海域不同采样点微生物丰富度

及多样性由大到小分别为 culture.10m > wild.10m > 

culture.5m > wild.5m; 嵊泗海域不同采样点微生物丰富

度及多样性由大到小分别为 wild.10m > culture.10m > 

culture.5m > wild.5m。 

Core-Pan OTU 以花瓣图展示所有样本共有和特

有的 OTU, 分析数据与维恩图相同,  但相比于维恩

图只展示 5 组(或 5 个样品)以内的数据, 花瓣图可以

展示任意组(或样品), 因此可以尽可能多的展示组间

OTU的异同。 

从图 2可知, 东极海域样品微生物 OTU数为 440

—473, 共有 OTU 达到 436, 说明东极海域总体上微

生物组成相似度较高, 养殖区海域 10 m 水深特有

OTU最高, 达到 37; 野生生长区 5 m水深特有 OTU

最低, 仅达到 4。从图 3 可知, 嵊泗海域样品微生物

OTU 数为 455—473, 共有 OTU 达到 439, 说明嵊泗

海域总体上微生物组成相似度也较高 , 野生生长区

海域 10m水深特有 OTU最高, 达到 34; 养殖区海域

特有 OTU均最低, 仅达到 16。 

2.3  各海域微生物群落门分类水平组成分析 

物种柱状图可以直观地展示各样本物种组成及

比例, 反映样本间物种的变化情况。 通过与数据库

进行比对, 对 OTU 进行物种分类, 本文选取在门分

类水平上(物种丰富度均大于 0.5%)对各样品所作的

物种丰度柱状图。 

 

图 2  东极海域样品 OTU分布 Core-Pan图 
Fig.2  The Core-pan diagram of OTU distribution in the Dongji 

sea area 
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图 3  嵊泗海域样品 OTU分布 Core-Pan图 
Fig.3  The Core-pan diagram of OTU distribution in the Shengsi 

sea area 
 

从图 4 可知 , 东极海域主要包含变形菌门

Proteobacteria、拟杆菌门 Bacteroidetes、广古菌门

Euryarchaeota、放线菌门 Actinobacteria、泉古菌门

Crenarchaeota 等在内的 30 个门类, 其中变形菌门是

四个采样点的最大优势门类, 其在野生生长区 10 m

水深、野生生长区 5 m水深、养殖区 10 m水深、养

殖区 5 m 水深的百分比分别为 37.58%、28.53%、

36.26%、37.13%, 拟杆菌门(19.72%—26.41%)、放线

菌门(9.23%—20.86%)是东极海域第二、第三优势细

菌门 , 这三大优势细菌门类占据东极海域细菌比例

的 60%以上。 

此外 , 东极养殖区海域和野生生长区海域微生

物门类无明显差异 , 但可明显得知野生生长区海域

各类优势细菌门所占比例大于养殖区海域各类优势

细菌门所占比例。 

从图 4 可知 , 东极海域主要包含变形菌门

Proteobacteria、拟杆菌门 Bacteroidetes、广古菌门

Euryarchaeota、放线菌门 Actinobacteria、泉古菌门

Crenarchaeota等在内的 27个门类, 其中变形菌门是四个

采样点的最大优势门类, 其在野生生长区 10 m水深, 野

生生长区 5 m水深, 养殖区 10 m水深, 养殖区 5 m水深

的百分比分别为 51.48%、54.66%、61.88%、60.46%, 拟

杆菌门(17.48%—19.72%), 放线菌门(9.08%—11.99%)是

嵊泗海域第二、第三优势细菌门, 这三大优势细菌门类

占据东极海域细菌比例的 80%以上。 

同样 , 嵊泗养殖区海域和野生生长区海域微生

物门类无明显差异 , 但可明显得知野生生长区海域

各类优势细菌门所占比例大于养殖区海域各类优势

细菌门所占比例。 

综合图 4、图 5 可知, 东极海域总体微生物丰富

度要大于嵊泗海域, 但是在同样优势菌门的条件下, 

嵊泗海域各类优势菌门所占的微生物总比例远高于

东极海域的各类优势菌门。 

2.4  各海域微生物群落属分类水平组成分析 

从图 6可知, 东极海域主要包含厌氧氨氧化菌属

Candidatus Portiera (5.57%—8.03%), 海洋氨氧化古

菌 属 Nitrosopumilus (5.27%—6.94%), Fluviicola 

(4.21%—6.34%), 蓝细菌聚球藻属 Synechococcus 

(1.82%—3.09%), 弧菌属 Vibrio (0.33%—2.50%)等在

内的 9个属类。从表 5可知, 东极海域厚壳贻贝养殖

区和野生生长区属分类水平微生物丰度之间的比较

无明显规律。 

 

图 4  东极海域微生物门分类水平物种丰度柱状图 
Fig.4  The phylum abundance in the Dongji sea area 
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图 5  嵊泗海域微生物门分类水平物种丰度柱状图 
Fig.5  The phylum abundance in the Shengsi sea area 

 

 

图 6  东极海域微生物属分类水平物种丰度柱状图 
Fig.6  The genus abundance in the Dongji sea area 

 

从图 7 可知 , 嵊泗海域主要包含十八杆菌属

Octadecabacter (10.80%—15.04%), 假交替单胞菌属

Pseudoalteromonas (2.41%—8.77%), 厌氧氨氧化菌

属 Candidatus_Portiera (3.57%—6.69%), ZA3312c 

(1.80%—3.21%), 沉积 物陆丹 氏 菌属 Loktanella 

(3.26%—4.29%), 弧菌属 Vibrio (0.21%—6.36%)等在

内的 13个属类。 

从表 6可知, 嵊泗海域厚壳贻贝养殖区和野生生

长区属分类水平微生物丰度之间可观察到明显的规

律 , 总体上养殖区海域各类优势属微生物丰度大于

野生生长区海域。 

2.5  各海域微生物群落相似度分析 

本文采用主成分(PCA)分析, 通过分析不同样品

在图上的分散和聚集的情况 , 根据离散程度可以了

解不同样品的组成是否具有相似性 (Jolliffe, 1986; 

Avershina et al, 2013)。从图 8可知: 轴 1 (PC1)贡献值

为 72.72%, 轴 2 (PC2)贡献值为 13.13%, 总贡献值为

85.85%。从整体上来看, 东极和嵊泗海域之间的微生

物群落存在明显差异, 两个海域的野生生长区 5 m和

10 m 之间的微生物群落相似度明显低于养殖区 5 m

和 10 m 的微生物群落相似度, 而这种差异在嵊泗海

域尤为明显。 

表 5  东极海域微生物群落 16S rRNA 扩增子测序属分类水平微生物群落结构表 
Tab.5  The community structure in genus level in the Dongji sea area 

Taxon分类 wild.10m wild.5m culture.10m culture.5m 

Candidatus_Portiera 0.077605504 0.055680757 0.067911491 0.080268153 

Nitrosopumilus 0.052686154 0.060896301 0.069392120 0.067845893 

Fluviicola 0.042102838 0.063407488 0.042905322 0.044875212 

Synechococcus 0.022977155 0.030874730 0.021107181 0.018140699 

Loktanella 0.018105208 0.015051029 0.013868553 0.016444552 

ZA3312c 0.014698137 0.011396929 0.014526610 0.017381472 

Vibrio 0.008460070 0.003332153 0.025055524 0.011873031 
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图 7  嵊泗海域微生物属分类水平物种丰度柱状图 
Fig.7  The genus abundance in the Shengsi sea area 

表 6  嵊泗海域属分类水平微生物群落结构表 
Tab.6  The community structure in genus level in the Shengsi sea area 

Taxon分类 wild.10m wild.5m culture.10m culture.5m 

Octadecabacter 0.150388529 0.120236865 0.107963996 0.126734490 

Candidatus_Portiera 0.035422831 0.049300662 0.066888432 0.051930073 

Loktanella 0.032935592 0.032568970 0.039053582 0.042899456 

ZA3312c 0.018028416 0.019769612 0.032074487 0.026077718 

Pseudoalteromonas 0.024124590 0.087667895 0.028748002 0.076848781 

Nitrosopumilus 0.018841239 0.012830200 0.025551968 0.019880236 

Vibrio 0.063611536 0.002143507 0.004565763 0.002865330 

 

 

图 8  各海域样品 PCA分析图 
Fig.8  The PCA analysis diagram of sea area samples 
 

2.6  厚壳贻贝体内分离微生物组成分析 

由表 7可知, 从厚壳贻贝的鳃、性腺、足、消化

腺中均分离出微生物 , 主要包括 : 黏着杆菌属

Tenacibaculum sp., 蜡样芽孢杆菌属 Bacillus cereus, 

红色杆菌属 Erythrobacter sp., 鲁杰氏菌属 Ruegeria 

sp., 弧菌属 Vibrio sp., 巨型弧菌属 Vibrio gigantis, 假

交替单胞菌属 Pseudoalteromonas这 7类菌属。 

结合上文图 7可发现, 在厚壳贻贝生长海域水体

中检测分析得到的假交替单胞菌属 Pseudoalteromonas, 

黏着杆菌属 Tenacibaculum sp.以及弧菌属 Vibrio sp.

均在厚壳贻贝体内组织中检测到 , 且这三类菌属都

出现于厚壳贻贝的鳃组织中。 

3  讨论 

3.1  厚壳贻贝养殖环境及其体内微生物群落多样性

分析 

嵊泗海域总体微生物丰富度大于东极海域。嵊泗

海域不同采样点微生物丰富度由大到小分别为

wild.10m > culture.10m > culture.5m > wild.5m, 其中

嵊泗海域野生生长区 10 m 水深微生物丰富度最高, 

野生生长区 5 m水深微生物丰富度最低; 东极海域不

同采样点微生物丰富度由大到小分别为 culture.10m  
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表 7  厚壳贻贝体内分离微生物组成表 
Tab.7  The microbial composition inside the Mytilus coruscus 

分离方式 分离组织 菌属名 相似度(%) 覆盖度(%) 

鳃、消化腺 弧菌 Vibrio sp. 99.79 99 
第一类 

鳃 蜡样芽孢杆菌 Bacillus cereus 99.86 97 

鳃、性腺 红色杆菌 Erythrobacter sp. 99.71 99 

足、消化腺 鲁杰氏菌 Ruegeria sp. 99.71 99 

鳃、性腺 弧菌 Vibrio sp. 100.00 99 

消化腺 巨型弧菌 Vibrio gigantis 99.93 100 

鳃、性腺 蜡样芽孢杆菌 Bacillus cereus 99.66 99 

第二类 

鳃 假交替单胞菌 Pseudoalteromonas 99.58 98 

 
> wild.10m > culture.5m > wild.5m, 东极海域养殖区

10 m水深微生物丰富度最高, 野生生长区 10 m水深

微生物丰富度最低。 

从属分类水平来看 , 东极海域的优势微生物群

落主要为厌氧氨氧化菌属 Candidatus_Portiera、海洋

氨氧化古菌属 Nitrosopumilus、Fluviicola、蓝细菌聚

球藻属 Synechococcus 以及弧菌属 Vibrio; 嵊泗海域

的优势微生物群落主要为十八杆菌属 Octadecabacter、

假交替单胞菌属 Pseudoalteromonas, 厌氧氨氧化菌

属 Candidatus_Portiera、ZA3312c、沉积物陆丹氏菌属

Loktanella以及弧菌属 Vibrio。 

总体上, 东极海域 4个取样点的微生物群落相似

度比嵊泗海域高。由于受到厚壳贻贝长期选择性摄食

的影响, 东极和嵊泗两个海域的野生生长区 5m 和

10m之间的微生物群落相似度明显低于养殖区 5m和

10m的微生物群落相似度, 且这种差异在嵊泗海域尤

为明显。这可能是受嵊泗近海海域厚壳贻贝的大面积

养殖的影响。从已有的文献中可知(王芳等, 1998; 刘

绪博, 2011; 周曦杰, 2014), 包括贻贝在内的许多双

壳贝类有着选择性滤食的习性 , 即这些贝类会优先

选择摄食水体中的一类浮游生物 , 因而导致该区域

水体中浮游生物种类相对单一, 相似度较高。相比于

嵊泗海域, 东极海域 4个取样点的微生物群落相似度

较高 , 而东极近海海域厚壳贻贝的养殖规模远不如

嵊泗海域大 , 因此近海微生物群落受厚壳贻贝的摄

食影响较小, 和野生生长区微生物群落相比, 相似度

就更高。 

Vezzulli 等人对位于意大利利古里亚海的地中海

贻贝养殖场的水体微生物群落进行了分析 , 发现弧

菌属和假交替单胞菌属是该海域的主要优势微生物

(Vezzulli et al, 2018), 这与本文嵊泗海域的主要优势

微生物结果相一致。而东极海域也发现假交替单胞菌

这一种优势微生物 , 同时也间接印证了东极海域的

微生物丰富度不如嵊泗海域。 

在厚壳贻贝生长海域以及厚壳贻贝体内组织都

鉴定到了假交替单胞菌属 Pseudoalteromonas、黏着杆

菌属 Tenacibaculum sp.以及弧菌属 Vibrio sp.这三类微

生物 , 初步推测厚壳贻贝和这些自然水域中存在的

微生物产生了某种共生关系 , 有报道说海洋双壳贝

类会将某些环境中的细菌甚至是致病菌富集在鳃上, 

以此到达帮助宿主摄食消化、阻止其他病原体侵入的

作用 , 这也是贻贝不易染病的原因之一 (Yu et al, 

2019)。相似的研究在紫贻贝中也有报道, 通过对土耳

其伊兹密尔沿海生长的紫贻贝体内微生物进行宏基

因组分析 , 结果发现紫贻贝中也存在弧菌、变形杆

菌、摩根氏菌等在内的 34种菌属(Bozcal et al, 2020)。 

3.2  贻贝及其共生微生物的独特适应性 

无论是厚壳贻贝生长海域 , 还是其体内均分离

鉴定到大量弧菌。而之前的报道显示在紫贻贝体内也

大量存在弧菌(Bozcal et al, 2020)。其中弧菌是水产养

殖中常见的致病菌 , 在紫贻贝和厚壳贻贝体内都存

在大量的弧菌, 说明贻贝对弧菌具有特殊的适应性, 

其特殊的适应机制和病原识别模式还有待于进一步

研究。目前关于弧菌和宿主的共生已有一些研究, 例

如有报道显示在海洋鱼类中 , 弧菌会在进入宿主肠

道系统后, 通过其 VI 型分泌系统分泌一些效应分子, 

刺激宿主肠道产生收缩使得宿主肠道内原有的常驻

菌群被迫排出 , 最终弧菌在宿主肠道微生物群落中

占据主导地位, 然而在这一肠道微生物群落更替变化

中似乎并不会对宿主的健康产生损害, 弧菌本身似乎

也不受肠道运动增强的影响(Logan et al, 2018); 而

Vezzulli 等人认为贻贝体内的弧菌与其宿主经历了一

段较为漫长的共同进化史(Vezzulli et al, 2018); Septer

等人的研究表明, 夏威夷鱿鱼在孵化后的数个小时内
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就会被费氏弧菌所感染, 这种感染将逐渐演变成一种

共生, 并且持续至宿主的一生, 而这种共生关系和夏

威夷鱿鱼的发光器官有直接的联系(Septer, 2019)。 

4  结论 

总的来说 , 目前对于海洋双壳贝类共生菌的报

道尚比较匮乏 , 其识别微生物的机理及共生机制还

尚不完全明确 , 本文从厚壳贻贝体内分离得到的微

生物是否和厚壳贻贝发生了共生关系 , 亦或是对厚

壳贻贝的某些生理功能产生影响等问题 , 还需进一

步探索。 
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COMPARATIVE STUDY ON MICROBIAL COMMUNITY IN MUSSEL MYTILUS 
CORUSCUS BODY AND SEAWATER OF ITS NATURAL AND CULTURAL SEA AREA IN 

ZHOUSHAN, ZHEJIANG 

LI Si-Yuan1,  HE Zhi-Jiang1,  LYU Hong-Yue1,  TANG Qiu-Han1,  LIAO Zhi1,   
WANG Jian-Xin1,  YAN Xiao-Jun1, 2,  ZHANG Xiao-Lin1, 2 

(1. School of Ocean Science and Technology, Zhejiang Ocean University, Zhoushan 316022, China; 2. National Engineering Research 
Center of Marine Facilities Aquaculture, Zhejiang Ocean University, Zhoushan 316022, China) 

Abstract    To understand the structure and diversity of planktonic community in the natural and farming sea areas of 

Mytilus coruscus in Zhoushan City, Zhejiang, East China, and to explore the relationship between endosymbiotic bacteria 

and M. coruscus, seawater samples were collected at the depths of 5m and 10m in the natural and cultural inhabiting areas 

in Miaozihu Island, Dongji Town, and Gouqi Island, Shengsi County, in the eastern Zhejiang Province. 16S rRNA 

amplicon sequencing technology was used. The compositions of microbial community in the sampled M. coruscus were 

analyzed. Results show that the microbial richness was the greatest at 10 m depth in the wild growth sea area of Shengsi 

and at 10 m depth in the cultural area in Dongji Island. The microbial community structure was formed in the farming areas 

of Dongji and Shengsi were relatively stable and diversified. The dominant flora in Shengsi area included Octadecabacter, 

Pseudoalteromonas, Candidatus_Portiera, Loktanella, and Vibrio, while that in Dongji area were Candidatus Portiera, 

Nitrosopumilus, Synechococcus, and Vibrio. PCA results show that the similarity of microbial communities in the Dongji 

and Shengsi areas was significantly lower in the natural growth areas than in the farming areas, particularly in the Shengsi 

sea area. Meanwhile, Pseudoalteromonas, Tenacibaculum, and Vibrio were isolated from the mussel tissues, and in 

seawater samples as well. It was preliminarily speculated that the microorganisms in these environments were enriched in 

mussels and had a certain symbiotic relationship with the M. coruscus. This study deepened the understanding of the 

microbial communities associated with the M. coruscus, and provided a scientific basis for disease prevention and healthy 

mariculture of the M. coruscus. 
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