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摘要：应用流式细胞检测技术测定了 ２０１４ 年春季南海北部海域浮游细菌和病毒丰度，研究了其水平和垂直分布特征并对其与

环境因子的相关性进行了分析。 结果表明，调查海区浮游细菌和病毒丰度分别介于 １．２８×１０４—９．９６×１０５个 ／ ｍＬ 和 ４．６９×１０５—
５．３９×１０７个 ／ ｍＬ 之间，二者丰度随水深的增加基本呈现逐渐下降的趋势，而水平分布趋势不明显。 浮游细菌和病毒丰度与温

度、ｐＨ 和溶解氧显著正相关，与水深、盐度、活性磷酸盐、硅酸盐、硝酸盐和总氮则呈显著负相关关系（Ｐ＜０．０１），说明该海域细

菌和病毒数量受到上述环境因子的共同调控。 分析浮游细菌和病毒的相互关系发现，ＶＢＲ（Ｖｉｒｕｓ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａ ｒａｔｉｏ）平均 ３２．２３，最
小值位于 Ｓ１１ 站位 ２５ｍ 层，最大值则位于 Ｓ７ 站位 ７５ｍ 层，分别为 ４．８０ 和 ２６４．６３，ＶＢＲ 值小于 １００ 的站位占到调查站位总数的

９５．６％。 ＶＢＲ 值除与细菌呈显著负相关关系外（Ｐ＜０．０１），与其它环境因子相关性不明显（Ｐ＞０．０５），说明该海区细菌是病毒的

主要寄主，病毒可能主要是以噬菌体的状态存在。
关键词： 微食物环；浮游病毒；浮游细菌；南海
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ｖｉｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｂｙ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ． Ｖｉｒｕｓ⁃ｔｏ⁃ｂａｃｔｅｒｉａ ｒａｔｉｏ （ ＶＢＲ） ｒｅｆｌｅｃｔｓ ｔｈｅ
ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｖｉｒｕｓ． Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ＶＢＲ ｉｎ ｔｈｉｓ ｒｅｇｉｏｎ ｗａｓ ３２．２３． Ｔｈｅ ｍａｘｉｍｕｍ ｖａｌｕｅ ｗａｓ ２６４．６３ ａｎｄ ｉｔ
ｗａｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｔ ｔｈｅ ７５ ｍ ｌａｙｅｒ ｏｆ Ｓ７ ｓｔａｔｉｏｎ． Ｔｈｅ ｍｉｎｉｍｕｍ ｖａｌｕｅ ｗａｓ ４．８０ ａｎｄ ｉｔ ｗａｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ａｔ ｔｈｅ ２５ ｍ ｌａｙｅｒ ｏｆ Ｓ１１
ｓｔａｔｉｏｎ． Ａ ＶＢＲ ｖａｌｕｅ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ １００ ｗａｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ９５．６％ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔａｔｉｏｎｓ． Ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｗａｓ ｆｏｕｎｄ ｂｅｔｗｅｅｎ
ＶＢＲ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ （ Ｐ ＞ ０． ０５ ）， ｈｏｗｅｖｅｒ， ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｗａｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｎｄ ＶＢＲ （Ｐ＜０．０１）． Ａ ｓｔｒｏｎｇ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｎｄ ｖｉｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｗａｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ （Ｐ＜
０．０１）， ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｉｓ ｐｒｏｂａｂｌｙ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｈｏｓｔ ｏｆ ｖｉｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ， ａｎｄ ｔｈｅ ｖｉｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｐｒｏｂａｂｌｙ ｍａｉｎｌｙ
ｅｘｉｓｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｆｏｒｍ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｈａｇｅ． Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｎｅｅｄ ｔｏ ｂｅ ｆｕｒｔｈｅｒ ｓｔｕｄｉｅｄ
ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｉｌｌｕｍｉｎａｔｅ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｅｃｌｉｎｅ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｉｎ ＳＣＳ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｏｏｄ ｌｏｏｐ； ｖｉｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ； ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ； Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｓｅａ

Ａｚａｍ（１９８３） ［１］提出海洋微生物环（或微生物食物环）的概念，引起国内外学者的广泛关注。 研究表明，
海洋浮游细菌和病毒不仅生物量巨大［２⁃３］，且在海洋生态系统能量流动、物质循环和维持海洋生物多样性［４⁃６］

中发挥着重要的作用。 研究海洋浮游细菌和病毒的分布特征及其影响因素，对深入了解其在海洋生态系统中

的功能具有重要意义［７］。 南海（Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｓｅａ， ＳＣＳ）临近西太平洋暖池区，是世界第二大内陆海和亚洲三

大边缘海之一，不仅蕴藏着丰富的生物资源，而且具有重要的战略地位［８⁃９］。 因南海具有水温高、贫营养和浮

游生物占主导地位等特点，微生物环可能是促进其碳循环和能量流动的主要途径［１０］，因此开展南海微生物环

的相关研究具有重要意义。 目前有关南海微生物方面的研究，大多集中在沉积物微生物多样性［１１⁃１２］ 和细菌

生产力［１３］等方面，围绕南海北部海域浮游细菌和病毒生态分布特征的研究较少；其次研究区域大多位于南海

北部上升流区域，而 １８°Ｎ 线以南海域浮游病毒生态分布的大范围调查研究尚未见公开报道。 本文通过分析

２０１４ 年春季南海北部海域浮游细菌和病毒丰度及其与环境因子的关系，旨在对以下问题进行初步了解：（１）
南海北部海域浮游细菌和病毒的水平及垂直分布特征如何？ （２）上述分布特征受到何种因素的影响？ （３）该
分布特征及其影响因子与其他海域比较有何异同？ 通过对上述问题的回答，为深入研究南海微食物环的功能

提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 调查区域概况

　 　 调查于 ２０１４ 年 ３—４ 月由中国水产科学研究院南海水产研究所“南锋号”调查船执行，调查海域为南海中
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图 １　 采样站位［１４］

Ｆｉｇ．１　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ Ｓｔａｔｉｏｎｓ

西沙群岛及附近海域（１２°３０′—１７°３０′Ｎ，１１０°０′—１１８°
３０′Ｅ），自北向南设置 ６ 个断面，每个断面 ２—６ 个站位，
共计 ２７ 个采样站位（图 １），各站位水深介于 ２２２．０—
４３５２．０ ｍ 之间。
１．２　 研究方法

１．２．１　 样品采集

使用尼斯金采样瓶（Ｎｉｓｋｉｎ ｂｏｔｔｌｅ）采集各站位水

样，采样水层分别为 ５、２５、７５、１５０ 和 ２００ ｍ，样品采集

后经 ０．４５ μｍ 孔径、４７ ｍｍ 直径的 ＧＦ ／ Ｆ 玻璃纤维滤膜

过滤，取过滤后的水样 ２０ ｍＬ 立即加入终浓度为 ０．５％
戊二醛溶液，室温条件下避光固定 ３０ ｍｉｎ 后放入液氮

速冻，后于－８０℃冰箱保存直至分析。
１．２．２　 样品分析

应用流式细胞仪对浮游细菌和病毒进行计数，具体

方法参照文献［１５］ 进行。 样品由－８０℃ 冰箱取出后，于
３７℃水浴锅中融化，将融化的水样分别经 ０．２２ μｍ 和

０．０２ μｍ滤膜过滤，将 ３ 份水样进行稀释后，各取 １ ｍＬ 加入终浓度为 １×１０－５ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ Ｉ（Ｓｉｇｍａ）后于 ８０℃避

光染色 １０ ｍｉｎ，加入 １．０ μｍ 荧光微球（Ｐｏｌｙｓｃｉｅｎｃｅｓ）作为内参，样品于流式细胞仪进行荧光信号采集分析

（ＦＡＣＳＣａｌｉｂｕｒ，Ｂｅｃｔｏｎ⁃Ｄｉｃｋｓｏｎ）。
采样各水层温度、盐度由海鸟 ９１１ 型 ＣＴＤ（Ｓｅａ⁃Ｂｉｒｄ Ｅｌｅｃｔｒｏｎｉｃｓ）直接测出，ｐＨ、溶解氧、叶绿素 ａ 和营养盐

数据由中国水产科学研究院南海水产研究所渔业环境研究室提供（数据未发表），测定方法参照《海洋调查规

范》 ［１６］。
１．３　 数据处理与分析

运用 ＳＰＳＳ １３．０ 软件 Ｃｏｒｒｅｌａｔｅ 程序对浮游细菌、病毒丰度与环境因子之间的相关性进行分析；分别使用

Ｓｕｒｆｅｒ ８．０ 和 Ｓｉｇｍａｐｌｏｔ １１．０ 软件对浮游细菌和病毒丰度的水平和垂直分布作图；其他数据处理均通过 Ｅｘｃｅｌ
完成。

２　 结果与分析

２．１　 浮游细菌的水平和垂直分布

图 ２ 所示为南海北部海域 ２０１４ 年春季不同水层浮游细菌丰度分布情况。 本次调查海域浮游细菌丰度介

于 １．２８×１０４—９．９６×１０５个 ／ ｍＬ，平均（４．８６±７．２３）×１０５个 ／ ｍＬ。 ５ ｍ 层浮游细菌丰度在调查区域西部和东南部

较高，北部较低，最高值和最低值分别为 ５．４８×１０４个 ／ ｍＬ 和 ９．８９×１０５个 ／ ｍＬ，２５ ｍ 和 ７５ ｍ 水层浮游细菌分布

与 ５ ｍ 水层相似，浮游细菌丰度均在 Ｓ１２ 站位达到最高，分别为 ９．９６×１０５个 ／ ｍＬ 和 １．０９×１０６个 ／ ｍＬ。 １５０ ｍ 和

２００ ｍ 水层浮游细菌丰度分别介于 １．７２×１０４—３．９３×１０５个 ／ ｍＬ 和 １．２９×１０４—１．５５×１０５个 ／ ｍＬ 之间，２００ ｍ 水

层各站位浮游细菌丰度差别较小。
调查海域 ５、２５、７５、１５０ ｍ 和 ２００ ｍ 水层浮游细菌丰度平均值分别为 ２．８３、２．５９、２．５３、１．４５×１０５个 ／ ｍＬ 和

０．７６×１０５个 ／ ｍＬ，丰度明显低于其他水层，２５ ｍ 和 ７５ ｍ 水层浮游细菌丰度较为接近，随着水深增加，浮游细菌

丰度呈现下降的趋势。 独立样本的均值 ｔ 检验结果显示（表 １），５ ｍ 层与 １５０ ｍ 层浮游细菌丰度差异显著

（Ｐ＜０．０５），而与 ２５ ｍ 和 ７５ ｍ 层差异不显著（Ｐ＜０．０５）；２００ ｍ 层浮游细菌丰度与各采样水层均存在极显著差

异（Ｐ＜０．０１）。
２．２　 浮游病毒的水平和垂直分布

本次调查海域浮游病毒丰度介于 ４．６９×１０５—５．３９×１０７个 ／ ｍＬ 之间，平均值为（４．８６±７．２３） ×１０６个 ／ ｍＬ，最

３　 ５ 期 　 　 　 张喆　 等：南海北部海域春季浮游细菌和病毒空间分布及其影响因素 　
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图 ２　 ２０１４ 年春季南海北部浮游细菌丰度（×１０４个 ／ ｍＬ）

Ｆｉｇ．２　 Ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｔｈｅ ｎｏｒｔｈ ｏｆ Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｓｅａ ｉｎ ｔｈｅ ｓｐｒｉｎｇ ｏｆ ２０１４

（ａ） ． ５ ｍ 层；（ｂ） ． ２５ ｍ 层；（ｃ） ． ７５ ｍ 层；（ｄ） ． １５０ ｍ 层；（ｅ） ． ２００ ｍ 层

低值和最高值分别出现在 Ｓ５ 站位的 ２００ ｍ 层和 Ｓ１２ 站位的 ５ ｍ 层。 ５ ｍ 层浮游病毒丰度在调查范围的中西

沙海域出现高值区，其中 Ｓ１２ 和 Ｓ２３ 站位浮游病毒丰度分别达到 ５．３９×１０７个 ／ ｍＬ 和 ２．７４×１０７个 ／ ｍＬ，而在调

查海域的西部浮游病毒丰度较低，其中 Ｓ１ 和 Ｓ２４ 站位丰度仅为 １．０７×１０６个 ／ ｍＬ 和 １．２１×１０６个 ／ ｍＬ，２５ ｍ 和

７５ ｍ 层浮游病毒分布趋势与 ５ ｍ 层相似。 １５０ ｍ 水层浮游病毒丰度在调查区域东南部呈现高值区，其中最高

值和最低值分布出现在 Ｓ２３ 和 Ｓ３ 站位，分别为 ３．６４×１０６个 ／ ｍＬ 和 ５．７６×１０５个 ／ ｍＬ。 ２００ ｍ 水层各站位浮游病
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毒丰度差异较小，在 Ｓ２７ 站位丰度最高，为 ３．５１×１０６个 ／ ｍＬ（图 ３）。

表 １　 ２０１４ 年春季南海浮游细菌丰度各水层间样本均值 ｔ 检验

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｔ ｔｅｓｔ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｗａｔｅｒ ｌａｙｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｓｅａ ｉｎ ｔｈｅ ｓｐｒｉｎｇ ｏｆ ２０１４

水深 Ｄｅｐｔｈ ／ ｍ ５（ｎ＝ ２７） ２５（ｎ＝ ２７） ７５（ｎ＝ ２７） １５０（ｎ＝ ２７） ２００（ｎ＝ ２７）

５
２５ ０．７１２
７５ ０．６５０ ０．９１６

１５０ ０．０１１∗ ０．０１７∗ ０．０３３∗

２００ ０．０００∗∗ ０．０００∗∗ ０．０００∗∗ ０．００６∗∗

　 　 ∗代表显著性差异（Ｐ＜０．０５），∗∗代表极显著性差异（Ｐ＜０．０１）

调查区域 ５、２５、７５、１５０ ｍ 和 ２００ ｍ 水层浮游病毒丰度平均值分别为 ８．２２、７．１２、５．０２、２．４９×１０６个 ／ ｍＬ 和

１．４６×１０６个 ／ ｍＬ。 随着水深的增加，浮游病毒丰度呈现下降趋势。 独立样本的均值 ｔ 检验发现（表 １），浮游病

毒垂直分布与浮游细菌相似，７５ ｍ 以上水层直接浮游病毒丰度差异不明显（Ｐ＜０．０５）；１５０ ｍ 层浮游细菌丰度

与其他水层均差异显著，２００ ｍ 层与各采样水层均存在极显著差异（Ｐ＜０．０１）。

表 ２　 ２０１４ 年春季南海浮游病毒丰度各水层间样本均值 ｔ 检验

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｔ ｔｅｓｔ ｏｆ ｖｉｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｗａｔｅｒ ｌａｙｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｓｅａ ｉｎ ｔｈｅ ｓｐｒｉｎｇ ｏｆ ２０１４

水深 Ｄｅｐｔｈ ／ ｍ ５（ｎ＝ ２７） ２５（ｎ＝ ２７） ７５（ｎ＝ ２７） １５０（ｎ＝ ２７） ２００（ｎ＝ ２７）

５
２５ ０．６９５
７５ ０．１８０ ０．２８８

１５０ ０．０１２∗ ０．０１２∗ ０．００８∗∗

２００ ０．００３∗∗ ０．００２∗∗ ０．０００∗∗ ０．００４∗∗

　 　 ∗代表显著性差异（Ｐ＜０．０５），∗∗代表极显著性差异（Ｐ＜０．０１）

２．３　 浮游细菌和病毒丰度与环境因子的相关性

图 ４ 所示为不同水层病毒和细菌丰度比值（ｖｉｒｕｓ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａ ｒａｔｉｏ， ＶＢＲ）。 由图中可知，调查海域各站位

ＶＢＲ 值介于 ４．８０—２６４．６３ 之间，平均 ３２．２３。 ＶＢＲ 最小值位于 Ｓ１１ 站位 ２５ ｍ 层，而最大值则位于 Ｓ７ 站位 ７５
ｍ 层，最大值是最小值的 ５５．１３ 倍。 由垂直分布看，５、２５、７５、１５０ ｍ 和 ２００ ｍ 水层 ＶＢＲ 平均值分别为 ３２．６５、
３０．１０、３９．１０、２５．５６ 和 ３３．７４，其中 ７５ ｍ 层各站位 ＶＢＲ 值相差较大。 本次调查区域的大部分站位 ＶＢＲ 值介于

１０—９０ 之间，其中 ＶＢＲ 值小于 １００ 的站位占到调查站位总数的 ９５．５６％。

表 ３　 浮游细菌和病毒与环境因子的相关性分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ， ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｎｄ ｖｉｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ

环境因子（ｎ＝ １３５）
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

浮游病毒丰度（ｎ＝ １３５）
Ｖｉｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ／ （×１０５个 ／ ｍＬ）

浮游细菌丰度（ｎ＝ １３５）
Ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ／ （×１０４个 ／ ｍＬ）

水温 Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ／ ℃ ０．４２０∗∗ ０．４６５∗∗

水深 Ｄｅｐｔｈ ／ ｍ －０．３５７∗∗ －０．３８４∗∗

盐度 Ｓａｌｉｎｉｔｙ －０．３８６∗∗ －０．４２８∗∗

ｐＨ Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｏｆ ｈｙｄｒｏｇｅｎ ０．２６７∗∗ ０．３３６∗∗

溶解氧 Ｄｉｓｓｏｌｖｅ ｏｘｙｇｅｎ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ０．３０８∗∗ ０．２１５∗

叶绿素 Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ａ ／ （μｇ ／ Ｌ） ０．０２２ －０．１４４
活性磷酸盐 Ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ／ （μｍｏｌ ／ Ｌ） －０．３３５∗∗ －０．３６６∗∗

硅酸盐 Ｓｉｌｉｃａｔｅ ／ （μｍｏｌ ／ Ｌ） －０．２７２∗∗ －０．２５９∗∗

亚硝酸盐 Ｎｉｔｒｉｔｅ ／ （μｍｏｌ ／ Ｌ） －０．０３６ ０．０６４
硝酸盐 Ｎｉｔｒａｔｅ ／ （μｍｏｌ ／ Ｌ） －０．３３６∗∗ －０．３５１∗∗

铵盐 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ／ （μｍｏｌ ／ Ｌ） －０．１２２ －０．０５７
总氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （μｍｏｌ ／ Ｌ） －０．３４２∗∗ －０．３５０∗∗

　 　 ∗∗表示 Ｐ＜０．０１ 水平下非常显著相关；∗表示 Ｐ＜０．０５ 水平下显著相关；其他均为 Ｐ＞０．０５，相关性不明显
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图 ３　 ２０１４ 年春季南海浮游病毒丰度水平分布（×１０５个 ／ ｍＬ）

Ｆｉｇ．３　 Ｈｏｒｉｚｏｎｔａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｖｉｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｓｅａ ｉｎ ｓｐｒｉｎｇ ｏｆ ２０１４

（ａ） ． ５ ｍ 层；（ｂ） ． ２５ ｍ 层；（ｃ） ． ７５ ｍ 层；（ｄ） ． １５０ ｍ 层；（ｅ） ． ２００ ｍ 层

表 ３ 所示为浮游细菌和病毒丰度与环境因子相关性分析结果。 由表中可知，浮游细菌和病毒丰度的分布

受到多种环境因子的影响。 其中，浮游病毒与温度、ｐＨ 和溶解氧呈正相关，与水深、盐度、磷酸盐、硅酸盐、硝
酸盐和总氮等营养盐呈显著负相关关系（Ｐ＜０．０１），而与叶绿素 ａ、亚硝酸盐和铵盐的相关性不明显（Ｐ＞
０．０５）。

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　
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图 ４　 不同水层 ＶＢＲ 值

Ｆｉｇ．４　 Ｖｉｒｕｓ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａ ｒａｔｉｏ ａｔ ｗａｔｅｒ ｃｏｌｕｍｎ

３　 讨论

３．１　 浮游细菌和病毒分布

南海是西太平洋的边缘海，临近西太平洋暖池区，
是我国面积最大的海域［１１］，研究南海浮游细菌和病毒

的生态分布对了解其在南海海域的生态功能具有重要

意义。 本研究结果显示，调查海域浮游细菌丰度介于 １．
２８×１０４—９．９６×１０５个 ／ ｍＬ，与以往在南海西北部［８］、加
拿大海盆海域［１７］ 的调查数据接近，低于南海北部近

岸［８］、珠江口［１８］、大亚湾［１９］ 和三亚湾海域［２０］。 南海属

于贫营养海区，其浮游细菌丰度较之高营养水平海区要

低［２１］。 本次调查结果显示，调查区域表层浮游细菌数

量低于同季节高纬度海区和河口、海湾等近岸海域，这
一分布特征在以往的研究中也屡次被证实［２０，２２］。 就本调查区域而言，同一水层浮游细菌丰度的水平分布并

未呈现明显的规律。
海洋水环境中浮游病毒的含量通常在 １０５—１０８个 ／ ｍＬ，高生产力和营养状况较高的海区通常也具有较高

的浮游病毒丰度［２３］。 本次调查结果显示，南海北部海域不同站位浮游病毒丰度差异较大，介于 ４．６９×１０５—
５．３９×１０７个 ／ ｍＬ 之间。 这一结果与以往在北冰洋［２４］和中国北黄海［２５］的调查结果接近，略高于西地中海［２６］的

调查结果。 不同文献报道浮游病毒数量差别较大的原因主要有以下两个方面。 其一，调查海区环境理化因子

和营养状况的差异，是造成不同海区浮游病毒丰度差异较大的主要原因［２７］。 其二，计数方法的和染料的不同

也可能造成浮游病毒计数结果的差异。 研究表明，采用流式细胞仪的计数方法，获得的病毒数量要比采用荧

光显微镜的方法高出 １０％—３０％［２８］。 同时，应用 ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ Ｉ 染色的方法获得的病毒数量与透射电镜计数

方法获得的数量相近［２３］，也高于传统的 ＤＡＰＩ 染色后荧光显微镜计数的方法［２６］。 当运用流式细胞仪对远洋

水体［１６］或浮游病毒丰度较低的水体（＜１０８个 ／ ｍＬ） ［２９］进行计数时，ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ Ｉ 的精度较高。 不同航次采用

的调查方法不可能完全一致，可能导致浮游病毒丰度的计数结果存在一定的差异。
有关海洋浮游细菌和病毒的垂直分布研究较多。 海水水深的增加，海水理化因子的变化可能引起浮游细

菌和病毒数量上的改变。 本次调查发现，浮游细菌和病毒丰度均值随着水深的增加基本呈现下降的趋势。 表

层浮游细菌丰度较高可能得益于光照刺激细菌生长，或表层浮游植物的生长释放了较多了颗粒有机物，有助

于细菌的繁殖［３０］。 然而，在以往的研究中，底层浮游细菌丰度高于表层的现象也有发现［３１］。 Ｐｅｉｅｒｌｓ 等［３２］ 研

究发现，底层水较高的盐度、缺氧的环境状况和衰亡其藻类细胞的存在，可能是造成底层细菌生产力高于表层

的原因。 这一现象，在本次调查部分站位中也有发现（图 ５ａ）。 随着这些站位取样深度的增加，浮游细菌丰度

呈现先升高后下降的趋势，在 ２００ ｍ 水深处浮游细菌丰度最低，这一现象与之前南海［８，２１］ 和其他海域的调查

结果一致［３０，３３］。
水体深度对浮游病毒丰度的影响主要体现在深海。 在深海海域，浮游病毒的丰度的最高值往往出现在

１５—１５０ ｍ 的水深［２３］，且其丰度在真光层以下快速下降。 南海中西沙海域真光层水深普遍介于表层到 １００ ｍ
或 １１０ ｍ 之间［３４］。 本研究即发现部分站位浮游病毒丰度随深度变化受到真光层的影响（图 ５ｂ），浮游病毒丰

度在 ７５ ｍ 层高于表层和 ２５ ｍ 层，而之后在 １５０ ｍ 和 ２００ ｍ 水层则显著下降。 与此同时，紫外线的照射可以

导致海洋噬菌体衰亡速率的上升，也可能是导致表层水体的病毒数量低于下层水体的原因之一［２８，３５］。
３．２　 浮游细菌和病毒与环境因子相关性

在海洋环境中，浮游细菌的丰度和生物量主要受到上行控制（ｂｏｔｔｏｍ⁃ｕｐ ｃｏｎｔｒｏｌ）和下行控制效应（ ｔｏｐ⁃
ｄｏｗｎ ｃｏｎｔｒｏｌ）两种机制的影响。 其中，原生动物的摄食和病毒的裂解作用属于下行控制，而水体中营养盐含
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图 ５　 调查区域部分站位浮游细菌和病毒丰度垂直分布

Ｆｉｇ．５　 Ｖｅｒｔｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｎｄ ｖｉｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｉｎ ｐａｒｔ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔａｔｉｏｎｓ

量和浮游植物的分解则属于上行控制［３６⁃３７］。 温度是影响海洋细菌生长的重要因素。 研究表明，随着水温升

高，海洋浮游细菌生长显著增加［３８⁃３９］。 在水温低于 ２０℃的水域，温度是浮游细菌生长的主要调节因子［３１］。
本次调查区域虽表层水温均在 ２０℃以上，但随着取样深度的增加，水温逐渐下降，１５０ ｍ 和 ２００ ｍ 水层各站位

水温均显著下降，较之表层水温普遍降低 ８—１２℃，此时温度通过影响浮游细菌的生长速率而成为浮游细菌

和病毒分布的限制因子［３０］，这一现象在以往的研究中也有发现［４０］。 Ｈｅ 等［１７］ 发现浮游细菌丰度与水温相关

性不明显，认为溶解有机物（ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ， ＤＯＭ）和浮游植物生物量是控制加拿大海盆海域细菌生

长的主要因素。 与此同时，与温带水域相比，热带海洋全年水温较高，日照较长，因此相比温度而言，营养盐可

能成为限制热带海洋浮游细菌生长的主要因素［４１］。
浮游细菌可以有效的吸收各种有机和无机营养物质，它对无机盐的吸收利用在营养盐的循环中起着非常

重要的作用［４２］，海水中营养盐浓度的变化，会直接或间接的影响海洋浮游细菌和病毒的丰度。 调查显示，春
夏季西北地中海浮游细菌生物量受到明显的磷限制，同时受到溶解有机磷和有机碳的影响［４３］。 针对法国夏

朗特河口区域的研究表明，浮游病毒和细菌与磷酸盐呈现显著的正相关关系［４４］。 较之高营养海区，贫营养海

区微食物网在营养物质流动过程中发挥的作用更为明显［４５］。 有研究表明，南海南部海域异养细菌生长主要

同时受到氮、磷和溶解有机碳的共同影响［４６］。 本研究结果显示，南海北部浮游细菌和病毒丰度与活性磷酸

盐、硅酸盐和硝酸盐等营养盐含量及海水盐度呈显著的负相关关系，这主要是因为一方面，在 ２００ ｍ 水深以

内，随着深度的增加，南海海域营养盐整体呈现浓度增加的趋势［４７⁃４８］，而颗粒有机碳含量则呈现逐渐下降的

趋势［４９］。 另一方面，由于盐度的升高和光照强度的下降等其他因素的影响抑制了海洋浮游细菌的生长［５０］，
反而导致细菌丰度下降，使得随着水深和营养盐含量的增加，浮游细菌和病毒的数量并没有升高。 上述现象

在其他海区也有发现［２３，５１］，可能是由于浮游植物的生长消耗营养盐的同时释放了溶解有机碳供浮游细菌的

生长和繁殖，因此浮游细菌和病毒的数量可能更多受到颗粒有机碳和溶解有机碳的影响［５２］，但在南海中北部

海域是否相关的影响机制需要更深入的研究。
浮游细菌和病毒的丰度与水深均呈现显著的负相关关系，随着水深度增加，盐度梯度的变化可能造成水

体温度、营养盐、浮游植物等含量的变化，进而影响着浮游细菌和病毒的分布。 本研究发现南海北部海域浮游

细菌和病毒与叶绿素 ａ 没有显著的相关性，类似的结果在以往南海海域和其他一些海域的研究中也有发

现［１７，２６］。 Ｈｅ 等［２２］在分析南海北部浮游病毒丰度时发现，病毒数量与细菌数量的相关性远远大于叶绿素 ａ 浓

度，认为在贫营养的南海，细菌是海洋病毒主要的寄主。 类似结果在淡水水体的研究中也有发现［５３］，本研究

的结果也进一步证实了上述结论。

８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　
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３．３　 浮游细菌和病毒之间的相互关系

图 ６　 浮游细菌和病毒相关性

Ｆｉｇ．６　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｎｄ ｖｉｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ

浮游病毒是海洋微生物组成、营养动力学的重要决

定因素和细菌死亡的主要推动者［５４］，病毒裂解导致的

海洋细 菌 死 亡 可 能 占 到 细 菌 死 亡 总 数 的 １０％—
２０％［２６］，在 表 层 水 体 中 这 一 比 例 甚 至 可 以 达 到

５０％［５５］。 本研究表明浮游细菌和浮游病毒丰度呈显著

正相关关系（ ｒ＝ ０．７５５，Ｐ＜０．０１， ｎ＝ １３５）（图 ６），这一现

象在包括河口［４４］、半咸水环境［５６］ 和其他海区中也有发

现［５７⁃５８］。 说明在贫营养海区中，浮游细菌是浮游病毒

的主要宿主而影响着浮游病毒的丰度［２６］。
ＶＢＲ 值通常用于指示海洋浮游细菌和病毒之间的

关系，ＶＢＲ 值的高低可以指示不同环境中海洋噬菌体

对细菌的感染几率，高 ＶＢＲ 值可能预示着较高的病毒

感染。 海洋环境中 ＶＢＲ 值大多介于 ５—８３ 之间，ＶＢＲ
较低则表明病毒较低的感染率、单个细菌宿主中病毒颗

粒较少或病毒具有较高的衰亡速率［５７］。 Ｃｏｌｌｉｎｓ 等［２４］发现波弗特海水 ＶＢＲ 值最高可以达到 ３４０，海冰中这一

值更是高达 ８４６。 Ｐｅｒｓｏｎｎｉｃ 等［５９］认为 ＶＢＲ 值较高可能与流式细胞仪的计数方法有关系，以往采用的荧光显

微镜计数方法可能低估了 ＶＢＲ 的参数。 本研究结果与上述结果基本相符，本次调查 ＶＢＲ 值大多介于 １０—４０
之间，占到总数的 ５７．０４％，但也有较高 ＶＢＲ 值（ ＞１００）的出现，占到总数的 ４．４４％。 本研究不同取样点之间

ＶＢＲ 值差别较大，可以相差 ５５ 倍，类似的结果在其他的研究中也曾被报道［２５，６０］，说明在本调查区域中细菌和

病毒的生长速率差异较大。

图 ７　 ＶＢＲ 值与浮游细菌丰度相关性

Ｆｉｇ．７　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ＶＢＲ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ

南海中北部海洋 ＶＢＲ 与浮游细菌丰度呈现显著的

负相关关系（ ｒ＝ －０．２４５， Ｐ＜０．０１， ｎ ＝ １３５）（图 ７），而与

浮游病毒的相关性不明显 （ ｒ ＝ ０． １５３， Ｐ ＞ ０． ０５， ｎ ＝
１３５）。 本研究发现，２００ ｍ 水层 ＶＢＲ 值较之表层水要

高，说明相对表层水而言，底层水浮游病毒对细菌丰度

的影响更大，以往的研究结果也证实了这一结论［６１］。
细菌病毒之间的相关性和 ＶＢＲ 值的变化表明在中国南

海北海域，病毒可能主要以噬菌体的形式存在［２５］。

４　 结论

南海中西沙海域浮游细菌和病毒丰度同时受到海

水温度、溶解氧、盐度和营养盐的共同影响，浮游细菌作

为浮游病毒主要的宿主，影响着该海区浮游病毒丰度的

变化。 该区域海洋浮游病毒可能主要是以噬菌体的形

态存在，且细菌和病毒的生长速率存在较大差异。
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