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摘要：沿海电厂产生的温排水已造成了较严重的环境问题，如生物病害和赤潮暴发频率增加。 现有研究多关注温排水增温对浮

游动、植物多样性的影响，而缺乏在物质能量循环过程起核心纽带作用的微生物对增温的响应和反馈。 考虑到生态系统对增温

的反馈取决于浮游植物的初级生产力和微生物异养呼吸之间的平衡，利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序技术结合水体理化性质研究了象山港

电厂温排水增温梯度下浮游细菌的空间分布特征。 温排水预期的海水增温显著地增加了水体中硝氮（Ｐ＝ ０．０４１，单因素方差分

析）、化学需氧量（Ｐ ＜ ０．００１）、油污（Ｐ＝ ０．００４）和余氯（Ｐ＝ ０．００３）的浓度；但降低了溶解氧（Ｐ＝ ０．０３４）和叶绿素 ａ（Ｐ＝ ０．０４５）的
含量。 此外，相似性分析发现温排水增温显著地（ ｒ＝ ０．３３８；Ｐ＝ ０．０４２）改变了浮游细菌群落结构，空间分布遵循空间距离－群落

相似性衰减（ ｒ＝ －０．５８２；Ｐ＝ ０．０２６）模型，周转速率为 ０．００１３。 细菌多样性主要受水体溶解氧、化学需要量和叶绿素 ａ 的影响，分
别控制了 ３４．６％、２０．１％和 １０．０％的多样性变异。 冗余分析（ＲＤＡ）群落变异主要受环境因子（包括温度、油污、溶解氧和叶绿素

ａ）的影响，一共解释了 ５５．６％的群落变异；增温仅解释了 ４．８％的群落变异。 因此，浮游细菌群落结构主要受环境因子的影响，
这种各因子对群落变异相对贡献比例的特征与增温主要通过改变水质和浮游植物特征，以间接作用影响细菌群落组成的观念

一致。 此外，细菌多样性和群落组成受不同环境因子的驱动。 相比而言，空间距离只控制了较小比例的群落变异（７．１％）。 此

外，筛选到 １１ 个细菌科，这些科的相对丰度与增温幅度显著相关，变化特征与各科已知的生态功能相吻合， 如海洋螺菌科

（Ｏｃｅａｎｏｓｐｉｒｉｌｌａｃｅａｅ）中有些菌株能够降解石油污染物，其相对丰度在高油污浓度站点增加（油污浓度与增温幅度正相关，ｒ ＝

０．５５８；Ｐ＝ ０．０３０）；嗜温的弧菌科相对丰度与增温幅度正相关。 综上，研究结果初步明确了浮游细菌群落对电厂温排水增温的

响应特征，并筛选到敏感的细菌科来指示和预测增温对生态功能的潜在影响。
关键词：温排水；浮游细菌群落结构；空间分布；指示细菌科
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为满足工业和经济的高速发展对电力日益增长的需求，近 ２０ 年来我国东部沿海地区兴建了大量电厂。
这些电厂排放的冷却水把巨大的热能传递到附近海域，致使水温高于周围水域 ２—８℃ ［１⁃３］。 海水温度升高引

起的生物病害和赤潮暴发的案例在世界各地均有报道［４⁃６］。 我国现行的《海水水质标准》 （ＧＢ ３０９７—１９９７）
已将海水升温超过当时当地温度的幅度作为水质评价指标；并通过监测浮游动、植物的多样性和组成来评价

增温的影响，而缺乏浮游微生物如何响应海水增温的研究。
近年来，由于国家对环境可持续发展的重视，滨海电厂温排水对周围海域生态系统的影响受到人们的日

益关注［２⁃３］。 大量研究结果表明电厂温排水增温已经对浮游植物和动物产生了一些负面影响［７］，如：赤潮暴

发时间提前、频率增加［８］；浮游植物群落改变［２，９］；浮游动物优势种变化、多样性降低［１０⁃１１］及周转速率加快［１］。
尽管浮游微生物在微食物网平衡中发挥着核心作用，但是却缺少在物质能量循环过程中起纽带作用的微生物

对温排水增温响应的研究［１２⁃１３］。 在全球气候变暖背景下，实测和模型预测数据均认为海水会加速增温，到本

世纪末海水增温幅度为 １．１—６．４ ℃ ［１４］，具体的增温幅度取决于微食物网中浮游植物的初级生产力和异养微

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　
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生物降解间的平衡［６，１５］。 此外，浮游细菌对增温能够做出快速和灵敏的响应，这种响应遵循增温幅度⁃效应关

系［１６⁃１７］。 持续的环境选择压力能够降低微生物的随机增殖，选择适应环境的种群［１８⁃１９］。 可见，通过研究细菌

群落结构对温排水的响应，建立特定种群和增温幅度间的相互关系，实现利用敏感的细菌种群来评价温排水

的微生态效应在理论上是可行的。 然而，类似的研究在近海生态系统中还较缺乏。
目前，国内外学者针对海水增温对浮游生物的影响开展了一些研究，为评价增温的微生态效应提供了基

础。 但主要利用浮游动、植物多样性和组成作为指标来评价海水增温的微生态效应［１⁃２，９⁃１０］。 有研究表明异养

微生物的代谢相比于浮游植物的初级生产力对增温更加敏感［２０］。 可见，研究浮游微生物对增温的响应是对

以浮游植物净生产量表征增温生态效应的重要补充，同时也能更准确和灵敏地反映海水增温对生态系统的影

响。 因此，本研究在象山港乌沙山电厂温排水的强增温海域进行浮游细菌群落结构和多样性研究，目标是揭

示该海域：（１）浮游细菌群落结构和多样性对温排水的响应规律及空间变化特征；（２）影响群落结构的环境因

子及它们对群落变异的相对贡献；（３）筛选与增温幅度相关的指示细菌科。 研究结果有助于了解电厂温排水

对浮游细菌群落的影响，并筛选到潜在的指示细菌种群来评价海水增温的微生态效应；为海洋行政主管部门

决策管理提供基础数据。

１ 实验方法

１．１　 实验设计与采样

乌沙山大唐火力发电厂位于象山港主港（西侧至对山）深槽的西部。 ２００６ 年底，浙江大唐乌沙山发电厂

的四台 ４ × ６００ ＭＷ 超临界燃煤机组开始运行。 ２０１４ 年 １２ 月 １２ 日，我们随国家海洋局宁波市海洋环境监测

中心站的走航船采集了表层海水样品（图 １）。 采样站点为中心站环评常年监测站点，地理坐标范围为 ２９°３２′
００″—２９°３２′３０″Ｎ，１２１°３７′３０″—１２１°４１′１５″Ｅ。 在温排水口水流梯度 ３ 个（排水口 ２、排水口 ４、排水口 ６）、左侧

４ 个（左侧 １、左侧 ４、新增 １、新增 ３）、右侧 ３ 个（右侧 １、右侧 ３、右侧 ５）（五角星标记站点）和横山码头外侧

Ｗ８ 为对照点（图 １）。 为了统计分析，在 Ｗ８ 站点 １０ ｍ２范围内采样了 ３ 次水样作为重复，共计 １４ 个水样。

图 １　 采样站点示意图

Ｆｉｇ．１　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

３　 ２０ 期 　 　 　 陈梦齐　 等：象山港电厂温排水增温对浮游细菌群落空间分布的影响 　
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１．２　 水体理化性质测定

采样时的海水温度、ｐＨ、溶解氧（ＤＯ）和盐度用对应的探头（Ｓｅａ－Ｂｉｒｄ）原位测定。 其它理化指标，包括磷

酸盐（ＰＯ３－
４ ）、硝氮（ＮＯ－

３）、亚硝氮（ＮＯ－
２）、氨氮（ＮＨ＋

４）、化学需氧量（ＣＯＤ）和石油类油污物（Ｏｉｌ）浓度根据《海
洋监测规范》（ＧＢ１７３７８—２００７）的标准方法测定。 叶绿素用二甲基甲酰胺萃取，分光光度计在 ６４７ ｎｍ 和 ６６５
ｎｍ 是测定吸光值，根据公式 Ｃｈｌ ａ＝ １２．７０Ａ６６５－２．７９Ａ６４７计算叶绿素 ａ 浓度［２１］。
１．３　 微生物的 ＤＮＡ 抽提和 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序

水样经 １００ μｍ 孔径的尼龙网预过滤，然后用 ０．２２ μｍ 聚碳酸酯膜（Ｍｉｌｌｉｐｏｒｅ，Ｂｏｓｔｏｎ，ＭＡ，ＵＳＡ）过滤收集

微生物。 滤膜用无菌剪刀剪碎后用 Ｐｏｗｅｒ Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 试剂盒（ＭＯ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｉｅｓ， Ｃａｒｌｓｂａｄ， ＣＡ，
ＵＳＡ）提取总 ＤＮＡ。 ＮａｎｏＤｒｏｐ ＮＤ⁃１０００ 分光光度计（ＮａｎｏＤｒｏｐ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ， Ｗｉｌｍｉｎｇｔｏｎ， ＤＥ， ＵＳＡ）测定 ＤＮＡ
的浓度，－８０℃保存备用。

每个样品取 １００ ｎｇ 的 ＤＮＡ 作为模板，用引物 ５１５Ｆ （ ５′⁃ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣ⁃ ＧＣＧＧ⁃ ３′） 和 ９０７Ｒ （ ５′⁃
ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧ⁃３′）扩增 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因的 Ｖ４⁃Ｖ５ 可变区［２２］。 引物的 ５′端带有用于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序的

接头和区分样品来源的 ６ 碱基 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列。 每个样品平行扩增 ３ 重复以减少扩增造成的偏差，ＰＣＲ 反应条

件如下：３０ 个循环，９４ ℃ 变性 ３０ ｓ， ５５ ℃ 退火 ３０ ｓ， ７２ ℃ 延伸 ３０ ｓ，最后 ７２ ℃ 延伸 １０ ｍｉｎ［２３］。 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，用 ＰＣＲ 片段纯化试剂盒纯化。 ＮａｎｏＤｒｏｐ 测

定浓度后，每个样品取等量的 ＰＣＲ 产物混合，在 Ｍｉｓｅｑ 平台双末端测序（Ｉｌｌｕｍｉｎａ， Ｓａｎ Ｄｉｅｇｏ， ＵＳＡ）。
１．４　 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 数据处理

下机后的数据用 ＦＬＡＳＨ 软件拼接二端序列［２４］，然后用 Ｑｉｉｍｅ 流程分析，包括质控和去嵌合体［２５］。 简言

之，剪接掉 ３ 个以上的连续且质控分小于 ２０ 的碱基，保留＞ ３００ 个碱基的长序列，然后用 ＵＣＨＩＭＥ 去掉嵌合

体［２６］。 用 ＵＣＬＵＳＴ 将序列在 ９７％的相似性水平聚类为 ＯＴＵｓ（分类操作单元，对应于细菌种水平）；挑选在每

个 ＯＴＵ 里丰度和覆盖度最高的序列为代表序列，用 ＰｙＮＡＳＴ 在 Ｇｒｅｅｎｇｅｎｅｓ 数据库中比对，获得 ＯＴＵｓ 的物种

分类信息［２７⁃２８］。 去掉古菌、叶绿体和不属于细菌的序列。 为了消除样品间由于测序深度造成的偏差，通过随

机取样，每个样品 ２４０００ 条（最低测序深度）序列用于后续分析。
１．５　 统计分析

本研究主要关注温排水增温对水环境的影响及浮游细菌的响应。 因此，本研究根据与对照站点相比的增

温差值分为 ４ 组：对照、增温 ０—１ ℃ （△Ｔ ０—１）、１—２ ℃（△Ｔ １—２）和 ２—３ ℃（△Ｔ ２—３）。 单因素方差分

析比较不同增温幅度下水体理化性质的差异。 不同多样性指标均一化处理后，多元回归树（Ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅ
ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ｔｒｅｅ，ＭＲＴ） 分析影响细菌多样性的环境驱动因子［２９］。 基于加权的 ＵｎｉＦｒａｃ 距离主坐标分析

（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣｏＡ）不同增温幅度对浮游细菌群落结构的影响［３０］，并用相似性（Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ， ＡＮＯＳＩＭ）检测差异的显著性［３１］。 皮尔森相关性分析筛选与增温幅度显著相关的细菌指示科。 空

间距离⁃群落相似性衰减模型分析浮游细菌群落的空间分布特征［３２］。 利用蒙特卡洛检测筛选与细菌群落变

异显著相关的环境因子，偏冗余分析 （ ｐａｒｔｉａｌ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ， ｐＲＤＡ） 结合变异分配分析 （ Ｖａｒｉａｎｃｅ
ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＶＰＡ）不同环境因子对群落变异的相对贡献［３３］。

２　 结果与分析

２．１　 温排水增温对水体理化性质的影响

电厂温排水显著地（Ｐ ＜ ０．００１）增加了邻近水域的温度（表 １），增温幅度与距离排水口的距离正相关。
此外，温排水增温显著地增加了水体中硝氮和化学需氧量的浓度，以及油污和余氯的含量；降低了水体中的溶

解氧和叶绿素 ａ 的浓度；对其它测定的环境因子没有显著影响（表 １）。
２．２　 温排水增温对浮游细菌群落多样性和组成的影响

利用多元回归分析，发现溶解氧是影响细菌多样性的主要因素，解释了 ３４．６％的多样性变异，其次为化学
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需氧量和叶绿素 ａ，分别控制了 ２０．１％和 １０．０％的变异（图 ２）。 此外，主坐标分析分析发现除△Ｔ ０—１ 组外，
浮游细菌群落在增温梯度下发生了明显变化。 第一和第二轴共同解释了 ６４．７％的群落变异（图 ３），组间差异

达到显著（ ｒＡＮＯＳＩＭ ＝ ０．３３８， Ｐ＝ ０．０４２）。

表 １　 环境因子在不同增温幅度下的均值比较

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ ａｍｏｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｇｒａｄｉｅｎｔ

环境指标
Ｇｅｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓｌ

对照
Ｃｏｎｔｒｏ

△Ｔ ０—１
Ｅｌｅｖａｔｅｄ ０—１ ℃

△Ｔ １—２
Ｅｌｅｖａｔｅｄ １—２ ℃

△Ｔ ２—３
Ｅｌｅｖａｔｅｄ ２—３ ℃ Ｐ

温度 Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ／ ℃ １２．２ ± ０．０９ １２．８ ± ０．１５ １３．３ ± ０．０３ １４．４ ± ０．０５ ＜ ０．００１

盐度 Ｓａｌｉｎｉｔｙ ２３．１ ± ０．０４ ２３．１ ± ０．２６ ２２．９ ± ０．２１ ２３．４ ± ０．１０ ０．５４８

油污 Ｏｉｌ ０．００９ ± ０．００１ ０．０１１ ± ０．００１ ０．０１２ ± ０．００１ ０．０１１ ± ０．００１ ０．００４

ｐＨ ８．２ ± ０．１２ ８．２ ± ０．０１ ８．２ ± ０．０１ ８．２ ± ０．０１ ０．９８５

溶解氧 ＤＯ ８．７ ± ０．１３ ８．３ ± ０．０９ ８．２ ± ０．２７ ８．０ ± ０．０９ ０．０３４

化学需氧量 ＣＯＤ ０．６２２ ± ０．００９ ０．７４５ ± ０．００３ ０．７１ ± ０．０１ ０．７４ ± ０．０１ ＜ ０．００１

余氯 Ｃｈｌｏｒｉｎｅ ０．０４０ ± ０．００１ ０．０７８ ± ０．０４６ ０．０８６ ± ０．０３８ ０．０９０ ± ０．００１ ０．００３

磷酸盐 Ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ０．０４０ ± ０．００１ ０．０４０ ± ０．００４ ０．０３８ ± ０．００３ ０．０３３ ± ０．００７ ０．６５３

亚硝氮 Ｎｉｔｒｉｔｅ ０．００５ ± ０．００１ ０．００７ ± ０．００２ ０．００８ ± ０．００１ ０．００６ ± ０．００１ ０．３５１

硝氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ０．７７９ ± ０．０１３ ０．７７３ ± ０．０４５ ０．８０１ ± ０．０１２ ０．８９８ ± ０．００２ ０．０４１

氨氮 Ａｍｍｏｎｉａ ０．０２８ ± ０．００１ ０．０１６ ± ０．００５ ０．０２５ ± ０．００４ ０．０２０ ± ０．００１ ０．２０２

叶绿素 ａ Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌａ １．３０ ± ０．０２０ １．０２ ± ０．１３１ １．００ ± ０．０１７ １．１０ ± ０．００４ ０．０４５

　 　 ＤＯ：溶解氧 Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｘｙｇｅｎ；ＣＯＤ：化学需氧量 Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｏｘｙｇｅｎ ｄｅｍａｎｄ；叶绿素 ａ 浓度单位为 μｇ ／ Ｌ，其它环境因子的单位为 ｍｇ ／ Ｌ。 加粗值

为组间差异显著（Ｐ ＜ ０．０５，单因素方差分析）

图 ２　 多元回归树分析影响细菌多样性的环境因子

Ｆｉｇ．２　 Ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ｔｒｅｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｔｈｅ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｓｈａｐｉｎｇ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ＤＯ： 溶解氧 Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｘｙｇｅｎ； ＣＯＤ： 化学需氧量 Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｏｘｙｇｅｎ ｄｅｍａｎｄ

２．３　 浮游细菌群落的空间分布特征

由于水流、潮汐等因素可能会影响浮游微生物的空间分布特征，导致自由态微生物的随机扩散而呈现无

规则的分布［３４］。 因此，利用空间距离⁃群落相似性模型分析浮游细菌的空间分布是否是无规则的，发现随着

站点间空间距离的增加，浮游细菌群落的相似性递减（ ｒ＝ －０．５８２， Ｐ＝ ０．０２６），其周转速率为 ０．００１３（图 ４）。
２．４　 建立浮游细菌群落与环境因子、空间距离间的相互关系

为了评估空间距离（作为扩散限制的指标）和水体理化性质对浮游细菌群落变异的相对贡献，筛选与群

落变异显著相关，且膨胀因子小于 ２０ 的环境因子。 共 ４ 个环境因子，包括温度（Ｐ ＝ ０．０１３）、油污浓度（Ｐ ＝ ０．
００４）、溶解氧（Ｐ＝ ０．０２０）和叶绿素 ａ（Ｐ＝ ０．００７）与群落变异显著相关。 这些因子共控制了 ６２．６％的群落变异，
剩余 ３７．４％的群落变异未被解释（图 ５）。 其中，空间距离解释了 ７．１％，环境因子共解释了 ５５．６％，二者的交互

作用解释了 ６．８％的群落变异。 温度作为单一因子只控制了 ４．８％，较低的细菌群落变异（图 ５）。

５　 ２０ 期 　 　 　 陈梦齐　 等：象山港电厂温排水增温对浮游细菌群落空间分布的影响 　
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图 ３　 主坐标分析浮游细菌群落在不同增温幅度下的差异

　 Ｆｉｇ． ３ 　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＰＣｏＡ ） ｏｆ ｔｈｅ

ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｕｓｉｎｇ ＵｎｉＦｒａｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ． Ｓｙｍｂｏｌｓ

ａｒｅ ｃｏｄｅｄ ｂｙ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｒａｎｇｅ

图 ４　 细菌群落相似性与空间距离的拟合相关性

　 Ｆｉｇ． ４ 　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ

（Ｗｅｉｇｈｔｅｄ ＵｎｉＦｒａｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ） ａｎｄ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ

图 ５　 变异分配分析各环境因子对群落变异的相对贡献

　 Ｆｉｇ．５　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ

ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｗａｔｅｒ ｖａｒｉａｂｌｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ

ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ

２．５　 敏感的细菌科相对丰度与增温幅度相关

以前的研究发现在细菌科的分类水平具有最高的

生态功能内聚性［３５］。 因此，在科水平筛选与海水温度

显著相关，且相对丰度较高（在所有样品中的平均值＞
０．２％）的细菌科。 基于上述原则共筛选到 １１ 个细菌

科，其中 ３ 个科的相对丰度与增温幅度负相关，即随着

温度的增高相对丰度降低；其余 ８ 个细菌科与增温幅度

正相关（图 ６）。 值得注意的是，尽管这 １１ 个细菌科在

对照样品中差别较大，但在海水增温梯度影响下，其相

对丰度线性变化（图 ６），因此可以作为指示温排水增温

幅度的敏感细菌指示科。

３　 讨论与结论

随着国家从战略层面对海洋环境的重视，亟需评估

大量电厂的兴建对环境的影响。 本研究通过研究温排水增温梯度下的浮游细菌，发现细菌群落不是随机分布

的，增温梯度显著地改变了细菌的群落组成，并明确了导致群落变异的环境因子。 重要的是筛选到了能够指

示增温幅度的敏感细菌种群，能够为评价温排水对生态系统的影响提供了新的检测指标。
３．１　 增温改变了浮游细菌群落组成

电厂温排水显著地增加了邻近海水的温度，进而影响水体理化性质，如化学需氧量、溶解氧等。 研究发现

溶解氧、化学需氧量和叶绿素 ａ 是影响细菌多样性的主要因素。 溶解氧在促进微生物多样性的结果在其它研

究中也有报道［３６］， 可能是溶解氧促进了好养细菌的增殖。 叶绿素 ａ 和化学需氧量分别作为表征浮游植物生

物量和水体有机质的综合指标，能够为细菌提供代谢底物，降低细菌的种群间竞争而提高细菌群落的多样

性［３７］。 值得注意的是，增温不是影响细菌多样性的主要因子，但在不同增温范围内细菌群落组成差异显著，
表明细菌的群落组成比多样性对增温更敏感。 类似的，海水增温能够引起浮游动、植物群落的改变，导致群落

在时间尺度上的周转速率加快而降低生态系统的功能稳定性［２，１０］。 近年来，有证据表明微生物群落结构决定

着生态功能对环境变化的响应，如群落组成变化和功能变化显著相关［３８］；群落的变化伴随着代谢功能的改

变［３９］；浮游微生物功能变化的程度与增温幅度正相关［１６⁃１７］。 可见，浮游细菌的群落组成和功能均能够对增温
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图 ６　 与增温幅度显著相关的 １１ 个细菌指示科（圆圈直径大小与相对丰度成比例，右侧 ｒ 和 Ｐ 值为不同站点温度与该科相对丰度的相关性

分析）

Ｆｉｇ．６　 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ １１ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｓｅｒｖｉｎｇ ａｓ ｂｉｏ－ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ ａｌｏｎｇ ｔｈｅ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｇｒａｄｉｅｎｔ （Ｔｈｅ ｄｉａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｉｒｃｌｅｓ ａｒｅ

ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎａｌ ｔｏ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆａｍｉｌｉｅｓ）

产生灵敏的响应。 因此，今后的研究需要关注电厂温排水增温导致的浮游细菌群落变化对生态功能产生的潜

在影响。
３．２　 驱动浮游群落变异的环境因子

浮游细菌在海洋环境的物质能量循环过程中发挥着核心的生态功能［１２］，因此明确细菌群落的空间分布

特征和及其环境驱动因子，对于明确生态系统的稳定性和功能至关重要。 从经验上判断，可能会认为水流和

潮汐的作用会掩盖海水增温对浮游细菌的影响。 然而，在电厂温排水造成的增温梯度下随着空间距离的增加

群落相似性衰减，表明在水流和潮汐的干扰下仍能够检测到海水增温对细菌群落的影响，浮游细菌的空间分

布不是随机的。 因此，进一步利用变异分配分析来筛选驱动群落变异的环境因子，其中油污浓度控制了最高

比例（９．１％）的群落变异，说明发电机的少量油泄漏会对浮游细菌结构造成重要影响。 在自然环境中，能够降

解石油的微生物丰度在海洋环境中较低，但在泄漏污染条件下能够促进这类微生物的生长，从而改变细菌群

落结构［４０］。 溶解氧和叶绿素 ａ 影响浮游细菌群落在以前的研究中也有报道，认为这些因子能够分别促进好

氧和好营养型细菌类群的生长［３７，４１］。 这些结果支持以前研究的推测，在海水增温条件下浮游生物的组成将

向异氧型的生态系统转变，可能会进一步加速气候变暖的趋势［６，１６⁃１７］。 相比而言，温排水增温对浮游细菌群

落的直接影响较低，仅解释了 ４．８％的群落变异，因此增温主要通过改变水体的理化性质，如溶解氧和浮游植

物的初级生产力（叶绿素 ａ 浓度表征，表 １）等，间接影响浮游细菌的群落组成。 类似的，土壤增温也主要是通

过增温的间接效应影响细菌群落的组成和功能结构［４２⁃４３］。 此外，随着空间距离的增加群落相似性衰减，站点

间的空间距离解释了 ７．１％的群落变异，可能是由于浮游细菌的扩散速率低于环境因子对定殖的选择压力，即
通过物种选择（Ｓｐｅｃｉｅｓ ｓｏｒｔｉｎｇ）筛选适应环境的细菌种群，造成非随机的空间分布，表现为环境因子的组合解

释了更高比例（５５．６％）的浮游细菌群落变异（图 ５）。 因此，即使在高流动性的近海水域，也能够检测到温排

水增温引起的浮游细菌群落变化，为今后利用浮游细菌群落的变化来评价电厂对环境的影响提供了依据。
３．３　 利用细菌科指示增温幅度

研究浮游细菌对温排水增温的响应特征，最终期望能够利用敏感的细菌种群来指示和评价电厂温排水对

海洋环境的影响。 本研究筛选到 １１ 个潜在的细菌指示科，其相对丰度与增温幅度显著相关。 重要的是这些

７　 ２０ 期 　 　 　 陈梦齐　 等：象山港电厂温排水增温对浮游细菌群落空间分布的影响 　
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细菌科相对丰度的变化特征与各科已知的生态功能相吻合。 例如， 海洋螺菌科（Ｏｃｅａｎｏｓｐｉｒｉｌｌａｃｅａｅ）在海洋环

境中广泛存在，具有较高的丰度，来源于该科的有些菌株能够降解复杂的石油污染物［４４］，其丰度的增加可能

是由于油污选择性地促进了这些细菌种的生长（油污浓度与增温幅度正相关，ｒ ＝ ０．５５８， Ｐ ＝ ０．０３０， 皮尔森相

关性）。 来源于腐螺旋菌科（Ｓａｐｒｏｓｐｉｒａｃｅａｅ）的细菌具有降解和利用复杂碳源的能力［４５］，该科相对丰度在增温

条件的增加可能会为其它异养微生物提供可利用性碳源，进一步促进异养微生物的呼吸作用。 由于海洋生态

系统对气候变暖的反馈取决于微食物网中浮游植物的初级生产力和异养微生物降解间的平衡［１５］，这些异养

细菌丰度的增加可能会加速气候变暖的趋势（正反馈作用）。 此外，长期的站位监测发现气候变暖引起的海

水增温促进了弧菌的增殖［５］；与本研究的结果一致，弧菌科的相对丰度在增温梯度下递增。 弧菌科

（Ｖｉｂｒｉｏｎａｃｅａｅ）和交替假单胞菌科（Ｐｓｅｄｕｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ）是常见的渔业条件致病菌，其致病能力与温度正

相关［４］。 这些致病菌丰度的增加可能会对港内的渔业养殖造成潜在的负面影响。 此外，未被鉴定的 α－和 β－
变形菌的相对丰度随增温幅度递减；由于缺乏这些种群相关的物种信息，目前不能推测这些未被鉴定细菌丰

度降低可能对生态功能的影响。 考虑到这些潜在指示细菌科相对丰度与增温幅度的显著相关性，今后可能通

过设计科特异性引物， 以定量 ＰＣＲ 检测指示细菌科的相对丰度，评价增温对浮游细菌的影响。
综述所述，电厂温排水显著地增加了邻近水域的温度，增温主要通过改变水体理化性质的间接作用影响

浮游细菌群落组成，环境选择是造成群落变异的主要因素。 浮游细菌群落的空间分布遵循空间群落－群落相

似性衰减模型。 此外，本研究筛选到敏感的细菌指示科，其丰度的变化与增温幅度显著相关，可以评价增温对

浮游细菌的影响并预测对生态功能潜在的影响。

参考文献（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）：

［ １ ］　 Ｈｉｌｌｅｂｒａｎｄ Ｈ， Ｓｏｉｎｉｎｅｎ Ｊ， Ｓｎｏｅｉｊｓ Ｐ． Ｗａｒｍｉｎｇ ｌｅａｄｓ ｔｏ ｈｉｇｈｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｔｕｒｎｏｖｅｒ ｉｎ ａ ｃｏａｓｔａｌ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ． Ｇｌｏｂａｌ Ｃｈａｎｇｅ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１０， １６（４）：
１１８１⁃１１９３．

［ ２ ］ 　 Ｌｉ Ｘ Ｙ， Ｌｉ Ｂ， Ｓｕｎ Ｘ Ｌ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ａ ｃｏａｓｔａｌ ｐｏｗｅｒ ｐｌａｎｔ ｔｈｅｒｍａｌ ｄｉｓｃｈａｒｇｅ ｏｎ ｐｈｙｔｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ Ｚｈａｎｊｉａｎｇ Ｂａｙ， Ｃｈｉｎａ． Ｍａｒｉｎｅ
Ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ Ｂｕｌｌｅｔｉｎ， ２０１４， ８１（１）： ２１０⁃２１７．

［ ３ ］ 　 Ｃｈｕａｎｇ Ｙ Ｌ， Ｙａｎｇ Ｈ Ｈ， Ｌｉｎ Ｈ Ｊ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ａ ｔｈｅｒｍａｌ ｄｉｓｃｈａｒｇｅ ｆｒｏｍ ａ ｎｕｃｌｅａｒ ｐｏｗｅｒ ｐｌａｎｔ ｏｎ ｐｈｙｔｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｎｄ ｐｅｒｉｐｈｙｔｏｎ ｉｎ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｃｏａｓｔａｌ
ｗａｔｅｒｓ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｅａ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２００９， ６１（４）： １９７⁃２０５．

［ ４ ］ 　 Ｂａｌｌｙ Ｍ， Ｇａｒｒａｂｏｕ Ｊ． Ｔｈｅｒｍｏｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ａｎｄ ｍａｓｓ ｍｏｒｔａｌｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｂｅｎｔｈｉｃ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ： ａ ｎｅｗ ｃａｓｅ ｏｆ ｅｍｅｒｇｉｎｇ ｄｉｓｅａｓｅ
ｌｉｎｋｅｄ ｔｏ ｃｌｉｍａｔｅ ｃｈａｎｇｅ． Ｇｌｏｂａｌ Ｃｈａｎｇｅ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２００７， １３（１０）： ２０７８⁃２０８８．

［ ５ ］ 　 Ｖｅｚｚｕｌｌｉ Ｌ， Ｂｒｅｔｔａｒ Ｉ， Ｐｅｚｚａｔｉ Ｅ， Ｒｅｉｄ Ｐ Ｃ， Ｃｏｌｗｅｌｌ Ｒ Ｒ， Ｈöｆｌｅ Ｍ Ｇ， Ｐｒｕｚｚｏ Ｃ． Ｌｏｎｇ⁃ｔｅｒｍ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｏｃｅａｎ ｗａｒｍｉｎｇ ｏｎ ｔｈｅ ｐｒｏｋａｒｙｏｔｉｃ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ：
ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｖｉｂｒｉｏｓ． Ｔｈｅ ＩＳＭＥ Ｊｏｕｒｎａｌ， ２００１， ６（１）： ２１⁃３０．

［ ６ ］ 　 Ｓａｒｍｅｎｔｏ Ｈ， Ｍｏｎｔｏｙａ Ｊ Ｍ， Ｖáｚｑｕｅｚ⁃Ｄｏｍíｎｇｕｅｚ Ｅ， Ｖａｑｕé Ｄ， Ｇａｓｏｌ Ｊ Ｍ． Ｗａｒｍｉｎｇ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｍａｒｉｎｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｏｏｄ ｗｅｂ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ： ｈｏｗ ｆａｒ ｃａｎ ｗｅ
ｇｏ ｗｈｅｎ ｉｔ ｃｏｍｅｓ ｔｏ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｓ？． Ｐｈｉｌｏｓｏｐｈｉｃａｌ Ｔｒａｎｓａｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｒｏｙａｌ Ｓｏｃｉｅｔｙ Ｂ： Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， ２０１０， ３６５（１５４９）： ２１３７⁃２１４９．

［ ７ ］ 　 魏超， 叶属峰， 韩旭， 李道季， 过仲阳． 滨海电厂温排水污染生态影响评估方法． 海洋环境科学， ２０１３， ３２（５）： ７７９⁃７８２．
［ ８ ］ 　 任敏， 刘莲， 何东海， 徐国峰， 毛伟宏． 试论滨海发电厂温排水对象山港赤潮的影响． 海洋开发与管理， ２０１２， ２９（３）： ８７⁃８９．
［ ９ ］ 　 Ｊｉａｎｇ Ｚ Ｂ， Ｌｉａｏ Ｙ Ｂ， Ｌｉｕ ＪＪ， Ｓｈｏｕ Ｌ， Ｃｈｅｎ Ｑ Ｚ， Ｙａｎ Ｘ Ｊ， Ｚｈｕ Ｇ Ｈ， Ｚｅｎｇ Ｊ Ｎ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｆｉｓｈ ｆａｒｍｉｎｇ ｏｎ ｐｈｙｔｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ

ｔｈｅｒｍａｌ ｓｔｒｅｓｓ ｃａｕｓｅｄ ｂｙ ａ ｐｏｗｅｒ ｐｌａｎｔ ｉｎ ａ ｅｕｔｒｏｐｈｉｃ， ｓｅｍｉ⁃ｅｎｃｌｏｓｅｄ ｂａｙ： Ｉｎｄｕｃｅ ｔｏｘｉｃ ｄｉｎｏｆｌａｇｅｌｌａｔｅ （Ｐｒｏｒｏｃｅｎｔｒｕｍ ｍｉｎｉｍｕｍ） ｂｌｏｏｍｓ ｉｎ ｃｏｌｄ
ｓｅａｓｏｎｓ． Ｍａｒｉｎｅ Ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ Ｂｕｌｌｅｔｉｎ， ２０１３， ７６（１ ／ ２）： ３１５⁃３２４．

［１０］ 　 朱艺峰， 黄简易， 林霞， 杨莹， 邢超， 严小军． 象山港国华电厂强增温海域浮游动物群落结构和多样性的时空特征． 环境科学， ２０１３， ３４
（４）： １４９８⁃１５０９．

［１１］ 　 杜萍， 刘晶晶， 徐晓群， 陈全震， 曾江宁， 江志兵， 王琪． 象山港不同生境冬季浮游动物生态特征比较研究． 水产科技情报， ２０１１， ３８
（２）： ９２⁃９９．

［１２］ 　 Ａｚａｍ Ｆ， Ｍａｌｆａｔｔｉ Ｆ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｉｎｇ ｏｆ ｍａｒｉｎｅ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ． Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｖｉｅｗｓ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００７， ５（１０）： ７８２⁃７９１．
［１３］ 　 裘琼芬， 张德民， 叶仙森， 郑珍珍． 象山港网箱养殖对近海沉积物细菌群落的影响． 生态学报， ２０１３， ３３（２）： ４８３⁃４９１．
［１４］ 　 ＩＰＣＣ． Ｃｌｉｍａｔｅ Ｃｈａｎｇｅ ２０１４： Ｉｍｐａｃｔｓ， Ａｄａｐｔａｔｉｏｎ， ａｎｄ Ｖｕｌｎｅｒａｂｉｌｉｔｙ． ＩＰＣＣ， ２０１４．
［１５］ 　 Ｖáｚｑｕｅｚ⁃Ｄｏｍíｎｇｕｅｚ Ｅ， Ｖａｑｕé Ｄ， Ｇａｓｏｌ Ｊ Ｍ． Ｏｃｅａｎ ｗａｒｍｉｎｇ ｅｎｈａｎｃｅｓ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃａｒｂｏｎ ｄｅｍａｎｄ ｏｆ ｃｏａｓｔａｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｌａｎｋｔｏｎ． Ｇｌｏｂａｌ Ｃｈａｎｇｅ

Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２００７， １３（７）： １３２７⁃１３３４．
［１６］ 　 Ｈｏｐｐｅ Ｈ Ｇ， Ｂｒｅｉｔｈａｕｐｔ Ｐ， Ｗａｌｔｈｅｒ Ｋ， Ｋｏｐｐｅ Ｒ， Ｂｌｅｃｋ Ｓ， Ｓｏｍｍｅｒ Ｕ， Ｊüｒｇｅｎｓ Ｋ． Ｃｌｉｍａｔｅ ｗａｒｍｉｎｇ ｉｎ ｗｉｎｔｅｒ ａｆｆｅｃｔｓ ｔｈｅ ｃｏｕｐｌｉｎｇ ｂｅｔｗｅｅｎ

ｐｈｙｔｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｓｐｒｉｎｇ ｂｌｏｏｍ： ａ ｍｅｓｏｃｏｓｍ ｓｔｕｄｙ． Ａｑｕａｔｉｃ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２００８， ５１（２）： １０５⁃１１５．
［１７］ 　 Ｗｏｈｌｅｒｓ Ｊ， Ｅｎｇｅｌ Ａ， Ｚöｌｌｎｅｒ Ｅ， Ｂｒｅｉｔｈａｕｐｔ Ｐ， Ｊüｒｇｅｎｓ Ｋ， Ｈｏｐｐｅ Ｈ Ｇ， Ｓｏｍｍｅｒ Ｕ， Ｒｉｅｂｅｓｅｌｌ Ｕ． Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｂｉｏｇｅｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｆｌｏｗ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓｅａ

ｓｕｒｆａｃｅ ｗａｒｍｉｎｇ． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ， ２００９， １０６（１７）： ７０６７⁃７０７２．

８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

［１８］　 Ｚｈｏｕ Ｊ Ｚ， Ｄｅｎｇ Ｙ， Ｚｈａｎｇ Ｐ， Ｘｕｅ Ｋ， Ｌｉａｎｇ Ｙ Ｔ， Ｖａｎ Ｎｏｓｔｒａｎｄ Ｊ Ｄ， Ｙａｎｇ Ｙ Ｆ， Ｈｅ Ｚ Ｌ， Ｗｕ Ｌ Ｙ， Ｓｔａｈｌ Ｄ Ａ， Ｈａｚｅｎ Ｔ Ｃ， Ｔｉｅｄｊｅ Ｊ Ｍ， Ａｒｋｉｎ Ａ
Ｐ． Ｓｔｏｃｈａｓｔｉｃｉｔｙ， ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ， ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｐｅｒｔｕｒｂａｔｉｏｎｓ ｉｎ ａ ｆｌｕｉｄｉｃ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ
Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ， ２０１４， １１１（９）： Ｅ８３６⁃Ｅ８４５．

［１９］ 　 Ｓｈａｄｅ Ａ， Ｐｅｔｅｒ Ｈ， Ａｌｌｉｓｏｎ Ｓ Ｄ， Ｂａｈｏ Ｄ Ｌ， Ｂｅｒｇａ Ｍ， Ｂüｒｇｍａｎｎ Ｈ， Ｈｕｂｅｒ Ｄ Ｈ， Ｌａｎｇｅｎｈｅｄｅｒ Ｓ， Ｌｅｎｎｏｎ Ｊ Ｔ， Ｍａｒｔｉｎｙ Ｊ Ｂ Ｈ， Ｍａｔｕｌｉｃｈ Ｋ Ｌ，
Ｓｃｈｍｉｄｔ Ｔ Ｍ， Ｈａｎｄｅｌｓｍａｎ Ｊ． Ｆｕｎｄａｍｅｎｔａｌｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｒｅｓｉｌｉｅｎｃｅ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１２， ３： ４１７．

［２０］ 　 Ｌóｐｅｚ⁃Ｕｒｒｕｔｉａ Á， Ｓａｎ Ｍａｒｔｉｎ Ｅ， Ｈａｒｒｉｓ Ｒ Ｐ， Ｉｒｉｇｏｉｅｎ Ｘ． Ｓｃａｌｉｎｇ ｔｈｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｂａｌａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｏｃｅａｎｓ． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ
Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ， ２００６， １０３（２３）： ８７３９⁃８７４４．

［２１］ 　 Ｉｎｓｋｅｅｐ Ｗ Ｐ， Ｂｌｏｏｍ Ｐ Ｒ． Ｅｘｔｉｎｃｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ａ ａｎｄ ｂ ｉｎ Ｎ， Ｎ⁃ｄｉｍｅｔｈｙｌｆｏｒｍａｍｉｄｅ ａｎｄ ８０％ ａｃｅｔｏｎｅ． Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ， １９８５， ７７
（２）： ４８３⁃４８５．

［２２］ 　 Ｂｉｄｄｌｅ Ｊ Ｆ， Ｆｉｔｚ⁃Ｇｉｂｂｏｎ Ｓ， Ｓｃｈｕｓｔｅｒ Ｓ Ｃ， Ｂｒｅｎｃｈｌｅｙ Ｊ Ｅ， Ｈｏｕｓｅ Ｃ Ｈ． Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ ｓｉｇｎａｔｕｒｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｐｅｒｕ Ｍａｒｇｉｎ ｓｕｂｓｅａｆｌｏｏｒ ｂｉｏｓｐｈｅｒｅ ｓｈｏｗ ａ
ｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙ ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ， ２００８， １０５（３０）： １０５８３⁃１０５８８．

［２３］ 　 Ｘｉｏｎｇ Ｊ Ｂ， Ｙｅ Ｘ Ｓ， Ｗａｎｇ Ｋ， Ｃｈｅｎ Ｈ Ｐ， Ｈｕ Ｃ Ｊ， Ｚｈｕ Ｊ Ｌ， Ｚｈａｎｇ Ｄ Ｍ． Ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｄｉｍｅｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｒｅｓｐｏｎｄｓ ｔｏ ａ ｎｉｔｒｏｇｅｎ
ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ Ｅａｓｔ Ｃｈｉｎａ Ｓｅａ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１４， ８０（６）： １９１９⁃１９２５．

［２４］ 　 Ｍａｇｏｃ̌ Ｔ， Ｓａｌｚｂｅｒｇ Ｓ Ｌ． ＦＬＡＳＨ： ｆａｓｔ ｌｅｎｇｔｈ ａｄｊｕｓｔｍｅｎｔ ｏｆ ｓｈｏｒｔ ｒｅａｄｓ ｔｏ ｉｍｐｒｏｖｅ ｇｅｎｏｍｅ ａｓｓｅｍｂｌｉｅｓ． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ２０１１， ２７（２１）： ２９５７⁃２９６３．
［２５］ 　 Ｃａｐｏｒａｓｏ Ｊ Ｇ， Ｋｕｃｚｙｎｓｋｉ Ｊ， Ｓｔｏｍｂａｕｇｈ Ｊ， Ｂｉｔｔｉｎｇｅｒ Ｋ， Ｂｕｓｈｍａｎ Ｆ Ｄ， Ｃｏｓｔｅｌｌｏ Ｅ Ｋ， Ｆｉｅｒｅｒ Ｎ， Ｐｅñａ Ａ Ｇ， Ｇｏｏｄｒｉｃｈ Ｊ Ｋ， Ｇｏｒｄｏｎ Ｊ Ｉ， Ｈｕｔｔｌｅｙ Ｇ

Ａ， Ｋｅｌｌｅｙ Ｓ Ｔ， Ｋｎｉｇｈｓ Ｄ， Ｋｏｅｎｉｇ Ｊ Ｅ， Ｌｅｙ Ｒ Ｅ， Ｌｏｚｕｐｏｎｅ Ｃ Ａ， ＭｃＤｏｎａｌｄ Ｄ， Ｍｕｅｇｇｅ Ｂ Ｄ， Ｐｉｒｒｕｎｇ Ｍ， Ｒｅｅｄｅｒ Ｊ， Ｓｅｖｉｎｓｋｙ Ｊ Ｒ， Ｔｕｒｎｂａｕｇｈ Ｐ
Ｊ， Ｗａｌｔｅｒｓ Ｗ Ａ， Ｗｉｄｍａｎｎ Ｊ， Ｙａｔｓｕｎｅｎｋｏ Ｔ， Ｚａｎｅｖｅｌｄ Ｊ， Ｋｎｉｇｈｔ Ｒ． ＱＩＩＭＥ ａｌｌｏｗｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ． Ｎａｔｕｒｅ
Ｍｅｔｈｏｄｓ， ２０１０， ７（５）： ３３５⁃３３６．

［２６］ 　 Ｅｄｇａｒ Ｒ Ｃ， Ｈａａｓ Ｂ Ｊ， Ｃｌｅｍｅｎｔｅ Ｊ Ｃ， Ｑｕｉｎｃｅ Ｃ， Ｋｎｉｇｈｔ Ｒ． ＵＣＨＩＭＥ ｉｍｐｒｏｖｅｓ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｓｐｅｅｄ ｏｆ ｃｈｉｍｅｒａ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ２０１１， ２７
（１６）： ２１９４⁃２２００．

［２７］ 　 Ｃａｐｏｒａｓｏ Ｊ Ｇ， Ｂｉｔｔｉｎｇｅｒ Ｋ， Ｂｕｓｈｍａｎ Ｆ Ｄ， ＤｅＳａｎｔｉｓ Ｔ Ｚ， Ａｎｄｅｒｓｅｎ Ｇ Ｌ， Ｋｎｉｇｈｔ Ｒ． ＰｙＮＡＳＴ： ａ ｆｌｅｘｉｂｌｅ ｔｏｏｌ ｆｏｒ ａｌｉｇｎｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｔｏ ａ ｔｅｍｐｌａｔｅ
ａｌｉｇｎｍｅｎｔ． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ２０１０， ２６（２）： ２６６⁃２６７．

［２８］ 　 ＤｅＳａｎｔｉｓ Ｔ Ｚ， Ｈｕｇｅｎｈｏｌｔｚ Ｐ， Ｌａｒｓｅｎ Ｎ， Ｒｏｊａｓ Ｍ， Ｂｒｏｄｉｅ Ｅ Ｌ， Ｋｅｌｌｅｒ Ｋ， Ｈｕｂｅｒ Ｔ， Ｄａｌｅｖｉ Ｄ， Ｈｕ Ｐ， Ａｎｄｅｒｓｅｎ Ｇ Ｌ． Ｇｒｅｅｎｇｅｎｅｓ， ａ ｃｈｉｍｅｒａ⁃
ｃｈｅｃｋｅｄ １６Ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ ｄａｔａｂａｓｅ ａｎｄ ｗｏｒｋｂｅｎｃｈ ｃｏｍｐａｔｉｂｌｅ ｗｉｔｈ ＡＲＢ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００６， ７２（７）： ５０６９⁃５０７２．

［２９］ 　 Ｄｅ′ａｔｈ Ｇ． Ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ｔｒｅｅｓ： ａ ｎｅｗ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ ｆｏｒ ｍｏｄｅｌｉｎｇ ｓｐｅｃｉｅｓ⁃ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ． Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２００２， ８３（４）： １１０５⁃１１１７．
［３０］ 　 Ｌｏｚｕｐｏｎｅ Ｃ， Ｋｎｉｇｈｔ Ｒ． ＵｎｉＦｒａｃ： ａ ｎｅｗ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｃｏｍｐａｒｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００５，

７１（１２）： ８２２８⁃８２３５．
［３１］ 　 Ｃｌａｒｋｅ Ｋ Ｒ． Ｎｏｎ⁃ｐａｒａｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ． Ａｕｓｔｒａｌｉａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｃｏｌｏｇｙ， １９９３， １８（１）： １１７⁃１４３．
［３２］ 　 Ｘｉｏｎｇ Ｊ Ｂ， Ｌｉｕ Ｙ Ｑ， Ｌｉｎ Ｘ Ｇ， Ｚｈａｎｇ Ｈ Ｙ， Ｚｅｎｇ Ｊ， Ｈｏｕ Ｊ Ｚ， Ｙａｎｇ Ｙ Ｐ， Ｙａｏ Ｔ Ｄ， Ｋｎｉｇｈｔ Ｒ， Ｃｈｕ Ｈ Ｙ． Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｐＨ ｄｒｉｖｅ

ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｉｎ ａｌｋａｌｉｎｅ ｌａｋｅ ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ ａｃｒｏｓｓ Ｔｉｂｅｔａｎ Ｐｌａｔｅａｕ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１２， １４（９）： ２４５７⁃２４６６．
［３３］ 　 Ｒａｍｅｔｔｅ Ａ， Ｔｉｅｄｊｅ Ｊ Ｍ． Ｍｕｌｔｉｓｃａｌｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｌｉｆｅ ｔｏ ｓｐａｔｉａｌ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉｔｙ ｉｎ ａ ｐａｔｃｈｙ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ

ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ， ２００７， １０４（８）： ２７６１⁃２７６６．
［３４］ 　 Ｆｉｎｌａｙ Ｂ Ｊ． Ｇｌｏｂａｌ ｄｉｓｐｅｒｓａｌ ｏｆ ｆｒｅｅ⁃ｌｉｖｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｅｕｋａｒｙｏｔｅ ｓｐｅｃｉｅｓ． Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２００２， ２９６（５５７０）： １０６１⁃１０６３．
［３５］ 　 Ｂｅｒｒｙ Ｄ， Ｓｃｈｗａｂ Ｃ， Ｍｉｌｉｎｏｖｉｃｈ Ｇ， Ｒｅｉｃｈｅｒｔ Ｊ， Ｍａｈｆｏｕｄｈ Ｋ Ｂ， Ｄｅｃｋｅｒ Ｔ， Ｅｎｇｅｌ Ｍ， Ｈａｉ Ｂ， Ｈａｉｎｚｌ Ｅ， Ｈｅｉｄｅｒ Ｓ， Ｋｅｎｎｅｒ Ｌ， Ｍüｌｌｅｒ Ｍ， Ｒａｕｃｈ Ｉ，

Ｓｔｒｏｂｌ Ｂ， Ｗａｇｎｅｒ Ｍ， Ｓｃｈｌｅｐｅｒ Ｃ， Ｕｒｉｃｈ Ｔ， Ｌｏｙ Ａ． Ｐｈｙｌｏｔｙｐｅ⁃ｌｅｖｅｌ １６Ｓ ｒＲＮＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｖｅａｌｓ ｎｅｗ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ ｏｆ ｈｅａｌｔｈ ｓｔａｔｅ ｉｎ ａｃｕｔｅ
ｍｕｒｉｎｅ ｃｏｌｉｔｉｓ． Ｔｈｅ ＩＳＭＥ Ｊｏｕｒｎａｌ， ２０１２， ６（１１）： ２０９１⁃２１０６．

［３６］ 　 熊薇， 郭逍宇， 赵霏． 湿地芦苇根结合好气细菌群落时空分布及其与水质因子的关系． 生态学报， ２０１３， ３３（５）： １４４３⁃１４５５．
［３７］ 　 Ｔｅｅｌｉｎｇ Ｈ， Ｆｕｃｈｓ Ｂ Ｍ， Ｂｅｃｈｅｒ Ｄ， Ｋｌｏｃｋｏｗ Ｃ， Ｇａｒｄｅｂｒｅｃｈｔ Ａ， Ｂｅｎｎｋｅ Ｃ Ｍ， Ｋａｓｓａｂｇｙ Ｍ， Ｈｕａｎｇ Ｓ Ｘ， Ｍａｎｎ Ａ Ｊ， Ｗａｌｄｍａｎｎ Ｊ， Ｗｅｂｅｒ Ｍ，

Ｋｌｉｎｄｗｏｒｔｈ Ａ， Ｏｔｔｏ Ａ， Ｌａｎｇｅ Ｊ， Ｂｅｒｎｈａｒｄｔ Ｊ， Ｒｅｉｎｓｃｈ Ｃ， Ｈｅｃｋｅｒ Ｍ， Ｐｅｐｌｉｅｓ Ｊ， Ｂｏｃｋｅｌｍａｎｎ Ｆ Ｄ， Ｃａｌｌｉｅｓ Ｕ， Ｇｅｒｄｔｓ Ｇ， Ｗｉｃｈｅｌｓ Ａ， Ｗｉｌｔｓｈｉｒｅ Ｋ
Ｈ， Ｇｌöｃｋｎｅｒ Ｆ Ｏ， Ｓｃｈｗｅｄｅｒ Ｔ， Ａｍａｎｎ Ｒ． Ｓｕｂｓｔｒａｔｅ⁃ｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｍａｒｉｎｅ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ ａ ｐｈｙｔｏｐｌａｎｋｔｏｎ
ｂｌｏｏｍ． Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０１２， ３３６（６０８１）： ６０８⁃６１１．

［３８］ 　 Ｒｅｅｄ Ｈ Ｅ， Ｍａｒｔｉｎｙ Ｊ Ｂ Ｈ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｆｆｅｃｔｓ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎｉｎｇ ｏｆ ｅｓｔｕａｒｉｎｅ ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ． Ｔｈｅ ＩＳＭＥ Ｊｏｕｒｎａｌ， ２０１３， ７（４）： ８６８⁃８７９．
［３９］ 　 Ｘｉｏｎｇ Ｊ Ｂ， Ｈｅ Ｚ Ｌ， Ｖａｎ Ｎｏｓｔｒａｎｄ Ｊ Ｄ， Ｌｕｏ Ｇ Ｓ， Ｔｕ Ｓ Ｘ， Ｚｈｏｕ Ｊ Ｚ， Ｗａｎｇ Ｇ Ｊ． Ａｓｓｅｓｓｉｎｇ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ａ

ｖｅｒｔｉｃａｌ ｓｏｉｌ ｐｒｏｆｉｌｅ ｗｉｔｈ ｌｏｎｇ⁃ｔｅｒｍ ａｒｓｅｎｉｃ ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｉｏｎ． ＰＬｏＳ Ｏｎｅ， ２０１２， ７（１１）： ｅ５０５０７．
［４０］ 　 Ｈａｒａｙａｍａ Ｓ， Ｋａｓａｉ Ｙ， Ｈａｒａ Ａ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｏｉｌ⁃ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ ｓｅａｗａｔｅｒ． Ｃｕｒｒｅｎｔ Ｏｐｉｎｉｏｎ ｉｎ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， ２００４， １５（３）： ２０５⁃２１４．
［４１］ 　 Ｘｉｏｎｇ Ｊ Ｂ， Ｚｈｕ Ｊ Ｌ， Ｗａｎｇ Ｋ， Ｗａｎｇ Ｘ， Ｙｅ Ｘ Ｓ， Ｌｉｕ Ｌ， Ｚｈａｏ Ｑ Ｆ， Ｈｏｕ Ｍ Ｈ， Ｑｉｕｑｉａｎ Ｌ Ｌ， Ｚｈａｎｇ Ｄ Ｍ． Ｔｈｅ ｔｅｍｐｏｒａｌ ｓｃａｌｉｎｇ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ

ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ： ｈｉｇｈ ｔｕｒｎｏｖｅｒ ａｎｄ ｐｒｅｄｉｃｔａｂｉｌｉｔｙ ｄｕｒｉｎｇ ｓｈｒｉｍｐ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１４， ６７（２）： ２５６⁃２６４．
［４２］ 　 Ｚｈｏｕ Ｊ Ｚ， Ｘｕｅ Ｋ， Ｘｉｅ Ｊ Ｐ， Ｄｅｎｇ Ｙ， Ｗｕ Ｌ Ｙ， Ｃｈｅｎｇ Ｘ Ｌ， Ｆｅｉ Ｓ Ｆ， Ｄｅｎｇ Ｓ Ｐ， Ｈｅ Ｚ Ｌ， Ｖａｎ Ｎｏｓｔｒａｎｄ Ｊ Ｄ， Ｌｕｏ Ｙ Ｑ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｍｅｄｉａｔｉｏｎ ｏｆ

ｃａｒｂｏｎ⁃ｃｙｃｌｅ ｆｅｅｄｂａｃｋｓ ｔｏ ｃｌｉｍａｔｅ ｗａｒｍｉｎｇ． Ｎａｔｕｒｅ Ｃｌｉｍａｔｅ Ｃｈａｎｇｅ， ２０１２， ２（２）： １０６⁃１１０．
［４３］ 　 Ｘｉｏｎｇ Ｊ Ｂ， Ｓｕｎ Ｈ Ｂ， Ｐｅｎｇ Ｆ， Ｚｈａｎｇ Ｈ Ｙ， Ｘｕｅ Ｘ， Ｇｉｂｂｏｎｓ Ｓ Ｍ， Ｇｉｌｂｅｒｔ Ｊ Ａ， Ｃｈｕ Ｈ Ｙ． Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｉｎｇ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓｈｏｒｔ⁃ｔｅｒｍ ｗａｒｍｉｎｇ． ＦＥＭＳ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１４， ８９（２）： ２８１⁃２９２．
［４４］ 　 Ｓａｔｏｍｉ Ｍ， Ｆｕｊｉｉ Ｔ． Ｔｈｅ Ｆａｍｉｌｙ Ｏｃｅａｎｏｓｐｉｒｉｌｌａｃｅａｅ． Ｔｈｅ Ｐｒｏｋａｒｙｏｔｅｓ： Ｓｐｒｉｎｇｅｒ， ２０１４： ４９１⁃５２７．
［４５］ 　 ＭｃＩｌｒｏｙ Ｓ Ｊ， Ｎｉｅｌｓｅｎ Ｐ Ｈ． Ｔｈｅ ＦａｍｉｌｙＳａｐｒｏｓｐｉｒａｃｅａｅ． Ｔｈｅ Ｐｒｏｋａｒｙｏｔｅｓ： Ｓｐｒｉｎｇｅｒ， ２０１４： ８６３⁃８８９．

９　 ２０ 期 　 　 　 陈梦齐　 等：象山港电厂温排水增温对浮游细菌群落空间分布的影响 　


