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洋山港海域细菌群落多样性的季节变化
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摘要：洋山深水港是中国大陆首个在远离陆地达 ３０ 多 ｋｍ 的海岛上建立的大型国际港口，水环境复杂；港口环境受港口建设和

航运等人类活动的影响巨大。 曾有学者针对洋山深水港海域表层海水中古菌多样性进行过调查和分析，但涉及包括细菌在内

的微生物多样性尚未深入研究。 利用高通量测序技术对洋山港海域细菌丰度、种类组成特征的季节变化进行了研究。 结果表

明该海域可培养细菌总数 １．２—９．１×１０４ ＣＦＵ ／ ｍＬ，相比其他近岸海域和港口处于较低水平；该海域可培养细菌总数整体情况呈

现夏季﹥秋季﹥冬季﹥春季，夏季的可培养细菌总数与其他季节区别明显。 该海域优势类群为变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆

菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）和蓝藻门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ），秋季、冬季和春季样品优势类群为 γ⁃变形菌（γ⁃ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和 α⁃变形菌（α⁃
ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），夏季样品优势类群为黄杆菌（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ）。 秋季和冬季的优势类群为盐单胞菌属（Ｈａｌｏｍｏｎａｓ）和假单胞菌

属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ），夏季则被聚球蓝细菌（Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｕｓ）和黄杆菌属（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ）等代替。 盐单胞菌属在洋山港海域内的

秋冬春 ３ 季所占比例均接近或超过 ５０％，是最具生长优势的细菌类群，是洋山港海域细菌群落中的优势类群，其生长情况同样

存在季节性差异。 群落多样性指数显示，该海域微生物多样性整体情况呈现夏季﹥春季﹥冬季﹥秋季，夏季相较其他季节而

言，细菌种群较多，物种较为丰富，多样性程度高；秋冬两季微生物物种组成相对单一，多样性程度低。 结合同时期环境因子，对
洋山港海域细菌群落与环境因子数据进行了典范对应分析，结果显示影响洋山港细菌群落季节性差异的主要环境因子依次为

总有机碳、盐度、叶绿素 ａ 和温度。 海水温度和盐度等重要环境因子的季节变化，导致细菌优势类群存在明显的季节差异。
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港口作为水陆交通的集结点，是联系陆地运输和海洋运输的枢纽，随着国际贸易的发展，港口的建设以及

经营活动对港口区域及当地环境产生了一系列影响［１⁃３］，如改变生物栖息地、石油和化学品泄漏产生的环境

污染等，其中远洋船舶压载水、船舶废水的排放以及船体附着生物的释放等有可能导致生物入侵［４⁃７］。 微生

物作为生态环境中的分解者是海洋生态系统的重要组成部分，参与海洋生态系统中的物质循环和能量流

动［８⁃９］，其中存在着具有独特的生理代谢和功能特征的类群，在维持海洋生态环境的稳定中起重要作用［８］。
研究港口微生物多样性对保护港口及邻近海域的生态环境等有重要的理论和现实意义。

国内外学者在近岸和港口海域对微生物进行了研究，结果显示表层浮游细菌总体丰度呈现近岸高于远岸

的趋势［１０］，微生物主要类群为变形菌［１０⁃１５］，港口微生物组成和数量的变化主要受到水温、季节、潮汐和取样位

置等多因素影响［１６⁃２０］，不同研究区域内微生物物种组成存在差异［１０，１５，２１⁃２２］，另外近岸和港口的海域中可能还

存在未被认知的细菌类群［１０⁃１１］，港口水域中微生物群落组成特点和全面的群落多样性分析少见报道。
洋山深水港是中国大陆首个在远离陆地达 ３０ 多 ｋｍ 的海岛上建立的大型国际港口，是世界最大规模的

集装箱港区之一［２３］，受台湾暖流、长江冲淡水及江苏沿岸流等水流影响，泥沙含量大，水环境复杂［２４⁃２５］，同时

港口环境也受港口建设和航运等人类活动的巨大影响。 曾有学者针对洋山深水港海域表层海水中的古菌多

样性进行过调查和分析［２６］，但涉及包括细菌在内的微生物多样性尚未深入研究。 本研究应用高通量测序技

术对洋山港海域细菌的多样性进行了分析，研究了细菌丰度和类群组成的特征，并进一步探讨了优势类群的

季节性差异、可培养细菌丰度、群落结构与环境因子间的关系，丰富了港口生态学基础理论研究，并为洋山港

入侵生物学和和环境保护提供基础和依据。

１　 材料方法

１．１　 样品采集

为分析洋山港微生物群落的季节变化，分别于 ２０１４ 年 １０ 月（秋季）、２０１５ 年 １ 月（冬季）、２０１５ 年 ４ 月

（春季）和 ２０１５ 年 ７ 月（夏季）在洋山港小洋山港口东岸（１２２．０°Ｅ，３０．６°Ｎ）采集样品（图 １）。 海水样品的水文

信息（水温、盐度、溶解氧和 ｐＨ）当场使用仪器测定并记录，叶绿素 ａ 依据《海洋监测规范》ＧＢ１７３７８．７—２００７
测定，总有机碳依据《海洋监测规范》ＧＢ１７３７８．４—２００７ 测定。 现场使用灭菌蓝口玻璃瓶收集海水样品，于 ２
小时内低温运送回上海海洋大学船舶压载水检测实验室。
１．２　 可培养细菌总数

可培养异养细菌采用海水 ２２１６Ｅ 平板涂布培养计数方法（Ｈｅｔｅｒｏ⁃ｔｒｏｐｈｉｃ Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ２２１６Ｅ Ｐｌａｔｅ Ｃｏｕｎｔ，
ＨＰＣ）计数［２７］。 选取平均菌落数在 ３０—３００ 之间的平板，计数菌落形成单位数（Ｃｏｌｏｎｙ⁃Ｆｏｒｍｉｎｇ Ｕｎｉｔｓ，ＣＦＵ）。
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图 １　 样点设置

Ｆｉｇ．１　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅ

１．３　 微生物 ＤＮＡ 提取与测序

１．３．１　 微生物基因组 ＤＮＡ 提取

采样现场收集的海水样品，在 ２ ｈ 内低温运送回实验室后，立即对各样品进行处理：取 １ Ｌ 海水，经 ３ μｍ
和 ０．２２ μｍ 微孔滤膜（滤膜事先灭菌处理）两级过滤后，弃去 ３ μｍ 微孔滤膜，０．２２ μｍ 微孔滤膜上即压载水微

生物；使用灭菌手术镊子，将 ０．２２ μｍ 滤膜转移到 １．５ｍＬ 离心管中，对个各样品进行编号后，立即放入－８０℃冰

箱中冷冻 ４ ｈ；取出冷冻后放有微生物滤膜的离心管，使用灭菌手术剪刀和镊子，将 ０．２２ μｍ 滤膜剪碎转移到

１．５ ｍＬ 灭菌离心管中；使用 ３Ｓ ＤＮＡ 分离提取试剂盒（上海博彩生物技术有限公司）对微生物的 ＤＮＡ 进行

提取。
１．３．２　 细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 的 ＰＣＲ 扩增

将 ＤＮＡ 样品稀释至 ２０ｎｇ ／ μＬ 后作为 ＰＣＲ 模板，采用引物 ５１５Ｆ（５′⁃ ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧ⁃ ３′）和 ９０７Ｒ
（５′⁃ＣＣＧＴＣＡＡＴＴＣＭＴＴＴＲＡＧＴＴＴ⁃３′）对细菌 １６ＳｒＲＮＡ 的 Ｖ４ 和 Ｖ５ 可变区进行扩增［２８］。 ＰＣＲ 反应体系 ２０．０
μＬ：ｄｄＨ２Ｏ ９．６ μＬ，ｄＮＴＰ（２．５ｍｍｏｌ ／ Ｌ）２．０ μＬ，５×ＦａｓｔＰｆｕ Ｂｕｆｆｅｒ ４．０ μＬ， Ｆａｓｔ Ｐｆｕ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ０．４ μＬ，模板（２０
ｎｇ ／ μＬ）２．００ μＬ，引物 Ｆ（５ μｍｏｌ ／ Ｌ）１．００ μＬ，引物 Ｒ（５ μｍｏｌ ／ Ｌ）１．００ μＬ。 ＰＣＲ 反应程序：９８ ℃ ５ｍｉｎ；９８ ℃
３０ｓ，５０ ℃ ３０ｓ，７２℃ ４５ｓ，２７ 个循环；７２℃延伸 ５ ｍｉｎ。 ２％琼脂糖凝胶电泳检测 ＰＣＲ 产物，扩增出目的条带后

进行后续实验。
１．３．３　 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 的 ＭｉＳｅｑ 平台测序

在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司 ＭｉＳｅｑ 平台测序得到的原始数据后对有效序列进行处理，其中有效序列（对测序得到的

原始数据，根据 ｂａｒｃｏｄｅ 区分筛选出含有完整 ｂａｒｃｏｄｅ 的序列［２９］）共 １７４，５６９ 条；优质序列（对有效序列进行质

量控制和优化，筛选过滤出长度＞３００ｂｐ，无模糊碱基，平均质量分值＞２５，并在核糖体数据库具有≥ ８０％匹配

度的序列［２９］）１６２，１１６ 条，其中序列长度在 ３０１—４００ ｂｐ 的占 ９９．９８％，优质序列将用于后续生物信息分析。
较高的总序列数和较高的优质序列比例表明样本 ＯＴＵ 可以有效表征样本中微生物种群。
１．４　 数据分析

利用各水环境指标和可培养细菌总数四季均值数据矩阵，采用 ＳＰＳＳ １６．０ 软件进行 Ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ（单
变量因素方差分析）进行显著性检验。

运用 Ｑｉｉｍｅ（ｖｅｒｓｉｏｎ １．７．０）进行序列过滤［３０］，运用 Ｍｏｔｈｕｒ 软件（ｖｅｒｓｉｏｎ １．３１．２）中 ｕｃｈｉｍｅ 的方法去除嵌合

体序列［３１］，得到最终用于后续分析的优质序列。 用 Ｍｏｔｈｕｒ 软件在 ９７％的相似水平下对序列进行 ＯＴＵ
（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ）聚类［３１］，注释用数据库为 Ｓｉｌｖａ（Ｒｅｌｅａｓｅ１１．９） ［３２］。 在 Ｑｉｉｍｅ 中调用 ＢＬＡＳＴ 的方

法对序列数据库进行比对［３３］，获得每个 ＯＴＵ 代表序列的分类学信息。
采用 ＦａｓｔＴｒｅｅ 的方法对 ＯＴＵ 的代表序列构建系统发育树［３４］。 根据 ｂｅｔａ 多样性距离矩阵进行层次聚类

（Ｈｉｅｒａｒｃｈｉｃａｌ ｃｌｕａｔｅｒｉｎｇ）分析［２９］，使用非加权组平均法 ＵＰＧＭＡ（Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ
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ｍｅａｎ）算法构建树状结构（图 ３）。 根据各样品物种丰度情况，应用运用 Ｍｏｔｈｕｒ 软件中的 ｓｕｍｍａｒｙ．ｓｉｎｇｌｅ 命令，
计算生物多样性指数，包括：群落丰富的指数———ＡＣＥ 指数［３５］ 和 Ｃｈａｏ 指数［３５］；群落多样性（ Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ）的指数———Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数［３６］和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数［３７］。

２　 结果与分析

２．１　 洋山港海域水环境特征

洋山港样点的水温四季变化范围为 １１．０—２７．１℃，盐度变化范围为 １７．４—２１．１，溶解氧变化范围０．２３２—
０．３５２ μｍｏｌ ／ Ｌ，ｐＨ 变化范围 ８．０２—８．８０，叶绿素 ａ 变化范围 ０．４２—１．８０ μｇ ／ Ｌ，总有机碳变化范围 ２．１３—１１．８６
ｍｇ ／ Ｌ。 洋山港海域秋冬两季总有机碳含量和盐度高，夏秋两季叶绿素 ａ 含量高；方差分析结果显示四季中水

温、盐度、溶解氧、叶绿素 ａ 和总有机碳两两之间存在显著性差异（Ｐ＜０．０５）。

表 １　 洋山港近岸海水样品信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｙａｎｇｓｈａｎ Ｐｏｒｔ ｓｅａｗａｔｅｒ ｓａｍｐｌｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
采样季节 采样日期 水温 盐度 溶解氧

ｐＨ
叶绿素 ａ 总有机碳

Ｓｅａｓｏｎｓ Ｓａｍｐｌｉｎｇ Ｄａｔｅ Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ／ ℃ Ｓａｌｉｎｉｔｙ ＤＯ ／ （μｍｏｌ ／ Ｌ） Ｃｈｌ⁃ａ ／ （μｇ ／ Ｌ） ＴＯＣ ／ （ｍｇ ／ Ｌ）
秋季 Ａｕｔｕｍｎ ２０１４ 年 １０ 月 ２０．３±０．２ １９．７±０．１ ０．２６２±０．０００ ８．８０±０．０１ １．２９±０．０１ １１．８６±０．０１

冬季 Ｗｉｎｔｅｒ ２０１５ 年 １ 月 １１．０ ±０．１ ２１．１±０．１ ０．３５２±０．００１ ８．１２±０．０１ ０．７５±０．０１ ８．２２±０．０１

春季 Ｓｐｒｉｎｇ ２０１５ 年 ４ 月 １４．９±０．２ １９．３±０．２ ０．２５３±０．００１ ８．０２±０．０１ ０．４２±０．０１ ５．２１±０．０４

夏季 Ｓｕｍｍｅｒ ２０１５ 年 ７ 月 ２７．１±０．１ １７．４ ±０．１ ０．２３２±０．００１ ８．２１±０．０１ １．８０±０．０１ ２．１３±０．０２

２．２　 微生物丰度分析

洋山港微生物样品丰度结果见图 ２，结果显示：洋山港海域夏季样品中可培养细菌总数要高于其他季节，
秋季、冬季和春季海水样品细菌总数为 １．２—３．９×１０４ ＣＦＵ ／ ｍＬ，而夏季海水样品细菌总数为 ９．１×１０４ ＣＦＵ ／
ｍＬ；样品 ＯＴＵ 数量为 ３０７５９—４３２９７，４ 季的 ＯＴＵ 数量变化不明显。 另方差分析结果显示可培养细菌总数除

春季和冬季外，其他季节两两之间均存在显著性差异（Ｐ＜０．０５）。 洋山港海域夏季样品中可培养细菌总数明

显要高于其他季节，总体情况呈现夏季﹥秋季﹥冬季﹥春季。

图 ２　 样品丰度

Ｆｉｇ．２　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ

２．３　 物种组成和优势类群

统计洋山港海域四季微生物样品序列信息，包括 １８ 门，３３ 纲，８３ 目，１４２ 科，２４２ 属，３２６ 种；门类分别是

变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ８４． ７％）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ ８． ８％）、蓝藻门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ３． ６％）、放线菌门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ２． ５％）、 厚 壁 菌 门 （ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ０．１％ ）、 浮 霉 菌 门 （ Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ ０． １％）、 脱 铁 杆 菌 门

（Ｄｅｆｅｒｒｉｂａｃｔｅｒｅｓ ０． ０３％）、迷踪菌门 （ Ｅｌｕｓｉｍｉｃｒｏｂｉａ ０． ０３％）、 酸杆菌门 （ Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ ０． ０３％）、 疣微菌门

（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ ０．０２％）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ ０．０１％）、装甲菌门（Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ ０．０１％）、黏胶

球形菌门（Ｌｅｎｔｉｓｐｈａｅｒａｅ ０．００４％）、ＮＰＬ⁃ＵＰＡ２ ０．００４％、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ０．００４％）、螺旋体（ Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔａｅ
０．００１％）。 另有 ０．１％的 ＯＴＵ 序列在进行 ＢＬＡＳＴ 比对后没有得到确切的分类学信息。
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洋山港海域的优势类群为 γ⁃变形菌（γ⁃ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ６５．７％）、α⁃变形菌（α⁃ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ １５．４％）、黄杆菌

（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ ８．５％）、蓝藻（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ３．６％）和 β⁃变形菌（β⁃ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ３．５％）且存在季节性差异；其
中秋季、冬季和春季样品优势类群为 γ⁃变形菌和 α⁃变形菌，夏季样品优势类群为黄杆菌和蓝藻；秋冬春 ３ 个

季节的的优势类群均为盐单胞菌属 Ｈａｌｏｍｏｎａｓ，夏季的优势类群为聚球蓝细菌 Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｕｓ 和黄杆菌属

Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ。 盐单胞菌属 Ｈａｌｏｍｏｎａｓ 为 γ⁃变形菌纲，盐单胞菌科微生物，革兰氏阴性菌［３８⁃３９］，在春季样品

中所占比例高达 ５０．４％，而在夏季样品中只有 ２．０％；同属于 γ⁃变形菌的假单胞菌属 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 在冬季，秋季

和春季的含量均远远高于夏季样品中的含量；聚球蓝细菌 Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｕｓ 在夏季样品中含量为 １２．６％，而在在

冬季、秋季和春季的含量均低于 ０．１％；黄杆菌属 Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ 在冬季、秋季和春季的含量均远远低于夏季

样品中的含量。 洋山港秋季、冬季与春季样品物种组成相对一致，在图中聚成一簇，而夏季样品物种组成与其

他季节不同，差距明显。 另外虽秋冬两季物种组成相对一致，但在具体微生物类群上依旧存在差异，其中

Ｖｉｂｒｉｏ，Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ 在冬季含量高于秋季，Ｈａｌｏｍｏｎａｓ 在秋季含量高于冬季，Ｔｅｐｉｄｉｍｏｎａｓ 仅在秋季出现。

图 ３　 各样品类群比较和聚类分析

Ｆｉｇ．３　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｉｎ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｅ

２．４　 群落多样性指数

群落多样性指数是反映群落丰富度和均匀度的综合指标，洋山港海域海水样品群落多样性指数见表 ２，
结果显示洋山港微生物多样性整体情况呈现夏季﹥春季﹥冬季﹥秋季。 夏季微生物相较其他季节而言，微生

物种群较多，物种较为丰富，多样性程度高；秋冬两季微生物物种组成相对单一，物种丰富程度不及夏季，多样

性程度低。 其中夏季样品的 ＡＣＥ 指数、Ｃｈａｏ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均高于其他季节样品，秋季、冬季和春季样

品的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数为 １．６５—１．８６，夏季样品为 ３．４９，高于其他季节样品约 １ 倍，各多样性指数均显示夏季样品

生物多样性程度高。
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表 ２　 细菌群落多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ
样品编号 ＡＣＥ 指数 Ｃｈａｏ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

Ｓａｍｐｌｅ Ｎｏ． ＡＣＥ Ｃｈａｏ Ｓｈａｎｎｏｎ Ｓｉｍｐｓｏｎ
春季 Ｓｐｒｉｎｇ １３６ １３８ １．６８ ０．４４８

夏季 Ｓｕｍｍｅｒ ３８１ ３８８ ３．４９ ０．０６４

秋季 Ａｕｔｕｍｎ ６８ ７４ １．６５ ０．３８８

冬季 Ｗｉｎｔｅｒ ７５ ７４ １．８６ ０．３２２

图 ４　 细菌群落的典范对应分析

　 Ｆｉｇ．４　 Ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ　

２．５　 群落多样性与环境因子相关性分析

结合同时期环境因子，对洋山港海域细菌的物种组

成与环境因子数据进行了典范对应分析（图 ４），排序图

中，前两个排序轴的特征值分别为 ０．８２１ 和 ０．１０５，环境

因子轴与样点排序轴之间的相关系数分别为 ０．８３２ 和

０．７９８。 结果显示各环境因子对物种分布均有不同程度

的影响，６ 个环境因子中叶绿素 ａ 含量与第一排序轴成

最大正相关 ０．８０２，其次为温度成第二正相关 ０．７６２；总
有机碳含量（－０．９０９）和盐度（－０．８５２）与第一排序抽成

负相关，另外 ｐＨ（－０．０５８）和溶解氧（－０．５２２）与第一排

序轴相关性相对较弱。 秋季、冬季和春季各环境因子间

数值较为相近，各样品在排序图中距离相对较近，结果

显示物种的分布与盐度和总有机碳含量呈正相关，与温

度和叶绿素 ａ 含量呈负相关；而夏季样品在排序图中与

其他季节样品相距较远，结果显示夏季样品中物种的分

布与温度和叶绿素 ａ 含量呈正相关，与盐度和总有机碳

含量呈负相关。

３　 讨论

在海洋生态系统中，可培养细菌总数是评价海洋生态环境的重要参数，反应了该区域微生物生存状态和

水生态环境［４０］，一般港口或近岸海域可培养细菌总数为 １０４—１０７ ＣＦＵ ／ ｍＬ［１０⁃１５，４１⁃４２］，洋山港海域可培养细菌

总数为１．２—９．１×１０４ＣＦＵ ／ ｍＬ，相比其他近岸或港口处于较低水平（表３）。研究表明该海域营养条件不如外

表 ３　 各海域可培养细菌总数比较

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃｕｌｔｉｖａｂｌｅ ｂａｃｔｅｒｉａ
海域 季节 可培养细菌总数 ／ （ ×１０４ ＣＦＵ ／ ｍＬ） 参考文献

Ａｒｅａｓ Ｓｅａｓｏｎｓ Ｃｕｌｔｕｒａｂｌｅ ｔｏｔａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ（×１０４ ＣＦＵ ／ ｍＬ） Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ
北黄海近岸 夏季（２０１１ 年 ８ 月） １７５ ［４７］

冬季（２０１２ 年 １ 月） １６７
长江口邻近海域 夏季（２００６ 年 ８ 月） １２０—２６０ ［１９］

冬季（２００７ 年 １ 月） ４０—８０
外高桥港口 夏季（２０１２ 年 ７ 月） ３００ ［１８］

冬季（２０１３ 年 １ 月） １２０
芦潮港港口 夏季（２０１２ 年 ７ 月） ２００ ［１８］

冬季（２０１３ 年 １ 月） ５０
洋山港港口 夏季（２０１５ 年 ７ 月） ９．１ 本文

冬季（２０１４ 年 １ 月） ２．７
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高桥港、芦潮港等河口或近岸港口［４３］；而悬浮物含量为 １６０—２９００ ｍｇ ／ Ｌ（未发表数据），较其他近岸或港口水

域表层高（约 １０－１—１０３ ｍｇ ／ Ｌ） ［４４⁃４５］。 水体中营养物质是限制浮游生物生长繁殖的重要因素［２４］，另外高浓度

悬浮颗粒会大大削弱水体中的真光层厚度［４６］，降低海洋初级生产力，可培养细菌所需营养物质受限制，导致

该类群数量相比其他近岸或港口处于较低水平。
由于近岸海洋生态环境的差异，不同海域生存着不同的海洋微生物［２２］。 洋山港水域细菌主要由变形菌、

拟杆菌这两大类组成，其中 γ⁃变形菌为优势类群；山东近海海水样品中 α⁃变形菌为优势类群［２０］；北黄海近海

海水样品中 γ⁃变形菌和黄杆菌为优势类群［４７］；这些类群均为海水常见细菌类群，这一结果与国内外海洋细菌

组成的相关研究结果一致［１０⁃１５，４１⁃４２］。 在本次研究中，秋季、冬季和春季优势菌群为 γ⁃变形菌和 α⁃变形菌，夏季

优势类群为黄杆菌，细菌优势类群存在明显的季节差异。
从群落多样性与环境因子相关性分析结果可以看出，洋山港海域秋冬季物种的分布主要与盐度和总有机

碳含量呈正相关，而夏季物种的分布主要与叶绿素 ａ 含量呈正相关。 秋冬春 ３ 季的主要优势类群为盐单胞菌

属和假单胞菌属，这两个类群的总和在当季样品中所占比例约 ５８．５％—７３．４％，该海域秋冬季水温偏低，营养

水平处于全年相对较低水平［４８］；在海洋生态系统中，海水温度、盐度和营养盐等是影响细菌群落分布的最主

要因素［４９⁃５０］。 在温度和营养条件均不利的秋冬季，具有很强的适应能力，对温度、盐度和溶解氧的适应范围

广的盐单胞菌属［３８⁃３９，５１］，成为该时段数量最大的类群；另外由于营养水平处于相对较低水平，许多异养细菌的

生长受到限制，但假单胞菌属营养要求简单，分解有机质能力极强，且增殖速度快，该属很大一部分属于耐冷

菌，能在低温下良好生长［３９，５２］，假单胞菌属在冬季生长优势明显，成为该时段的优势类群。 而在夏季，该海域

细菌的优势类群出现明显的变化，盐单胞菌属和假单胞菌属被聚球蓝细菌和黄杆菌属等代替，该时段细菌群

落多样性程度高，物种较为丰富，且除聚球蓝细菌外多数为异养细菌。 随夏季的到来，海水温度升高，浮游细

菌的新陈代谢能力逐渐增强；叶绿素 ａ 含量处于四季较高水平，加上该海域各水流交锋随季风交替，营养物质

在夏季交换频繁［５３］，环境状况、物质和能量条件得以改善，能利用浮游植物细胞溶出物以及浮游动物摄食过

程溶出的有机物碎屑的各种异养细菌得以繁殖生长。 自养生长的聚球蓝细菌和异养细菌在能量和物质相对

充足的夏季，成为该时段的优势类群 。 其中聚球蓝细菌 Ｓｙｎｅｃｈｏｃｏｃｃｕｓ 是海洋浮游生物群落的重要组分，是海

洋环境中初级生产力的主要贡献者［５４］，在夏季太阳辐射增强、水温升高的有利条件下积极地进行光合作用，
大量繁殖生长。 肖天等人［５５］、Ａｇａｗｉｎ 等人［５６］和 Ｄｕ Ｒａｎｄ 等人［５７］ 均对蓝细菌在海域中生物量的变化进行过

研究，结果表示蓝细菌的生物量具有季节差异，由于研究的海域和方法的不同，生物量最高值出现的月份并不

一致，但均表示海水温度是影响蓝细菌生物量变化的主要因素；在本次研究中，蓝细菌的丰度在夏季最高，我
们认为这一情况是由太阳辐射和海水水温在夏季均处于最高，蓝细菌的光合作用强，导致蓝细菌成为该时段

优势类群。 另外，随夏季水温升高，浮游细菌的新陈代谢能力逐渐增强，黄杆菌等异养细菌通过降解来自于藻

类的有机物为自身生长提供来源［５８］，而且被黄杆菌分解的有机物还能为其它异养细菌提供食物来源，导致异

养细菌大量生长，夏季细菌多样性程度高；而在冬季具有较高优势的假单胞菌在竞争激烈的夏季表现较弱，有
研究推测假单胞菌的分布与季节性温度变化有关［５９］，夏季含量较低，与本文研究结果较一致。 综上所述，海
水温度等重要环境因子的季节变化通过影响微生物群落的生存条件而影响着微生物群落组成以及种群数量，
导致微生物优势类群存在明显的季节差异；环境中物质和能量的丰富程度影响着不同类型微生物的生长，导
致夏季优势类群与秋冬春差异较大。

盐单胞菌属为革兰氏阴性菌，是一类中度嗜盐菌［３８⁃３９，５１］，在洋山港海域内秋冬春 ３ 季所占比例均接近或

超过 ５０％，综合洋山港海域四季细菌群落的物种分布情况来看，盐单胞菌是最具生长优势的细菌类群，是洋

山港海域细菌群落中的优势类群，但其生长情况同样存在季节性差异。 群落多样性与环境因子相关性分析结

果显示，秋冬春季物种的分布主要与盐度呈正相关，而夏季与盐度呈负相关；环境因子相关性结果也显示秋冬

春季的盐度与夏季间存在显著性差异。 盐单胞菌属的生长对盐度依赖大，对营养盐含量要求低［３８⁃３９，５１］，在温

度较低且盐度相对较高的秋冬季，其他异养细菌生长受到温度和营养盐限制生存状态不佳，但盐单胞菌适应
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了该时段相对较高的盐度环境，生存优势明显；但在夏季，该海域海水盐度降低，使得盐单胞菌生长受到限制，
盐单胞菌的生存优势降低显著；同时在夏季光照水平和营养盐水平上升，海水温度升高，浮游细菌的新陈代谢

能力逐渐增强，依靠光合作用自养生长的聚球蓝细菌和通过降解来自于藻类的有机物为自身生长提供来源的

异养细菌成为该时段的优势类群。
海洋微生物群落在维持海洋生态环境的稳定中起重要作用，海洋环境中不同微生物群落结构有所差异，

一些特殊的微生物群落在生态环境中所起的调控作用也不相同，其中在本次研究中检测到的盐单胞菌属微生

物具有很强的适应能力，对温度、盐度和溶解氧的适应范围广［３８⁃３９，５１］，某些菌株还具有很强的耐受和去除某些

重金属离子的能力，在污水处理与生物修复方面可能具有重要的应用价值［５１］，此类微生物具有独特的生理代

谢和功能特征。 在今后的港口微生物多样性研究中，我们还应该关注对环境污染物有调节控制作用的微生物

类群，对其功能基因的测定、表达机制和作用机制等进行进一步研究，这类对海洋环境的监测和修复具有重要

意义的微生物类群应该得到重点关注和进一步的合理利用。
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