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∗通讯作者 Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ａｕｔｈｏｒ．Ｅ⁃ｍａｉｌ： ｇｙｗａｎｇ＠ ｔｊｕ．ｅｄｕ．ｃｎ

ＤＯＩ： １０．５８４６ ／ ｓｔｘｂ２０１６１１１２２３０８

李建洋，赵月，谢宁栋，王雅琼，冷科明，陈子熙，汪光义．深圳近海表层浮游细菌分布特征及其环境影响因素．生态学报，２０１７，３７（２４）：８５６７⁃８５７７．
Ｌｉ Ｊ Ｙ， Ｚｈａｏ Ｙ， Ｘｉｅ Ｎ Ｄ， Ｗａｎｇ Ｙ Ｑ， Ｌｅｎｇ Ｋ Ｍ， Ｃｈｅｎ Ｚ Ｘ， Ｗａｎｇ Ｇ Ｙ．Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｎｄ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ
ｉｎ ｔｈｅ ｃｏａｓｔａｌ ｓｕｒｆａｃｅ ｗａｔｅｒｓ ｏｆ Ｓｈｅｎｚｈｅｎ．Ａｃｔａ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ，２０１７，３７（２４）：８５６７⁃８５７７．

深圳近海表层浮游细菌分布特征及其环境影响因素

李建洋１，２，赵　 月１，谢宁栋１，王雅琼１，冷科明３，陈子熙４，汪光义１，∗

１ 天津大学环境学院， 天津　 ３０００７２

２ 国家海洋局第三海洋研究所， 厦门　 ３６１００５

３ 深圳市海洋与渔业环境监测站， 深圳　 ５１８０６７

４ 天津大学化工学院， 天津　 ３０００７２

摘要：于 ２０１５ 年 ３ 月、５ 月、８ 月和 １０ 月在深圳市近岸海域（珠江口、深圳湾和大亚湾）采集表层水样，利用流式细胞仪测定总浮

游细菌、高 ＤＮＡ 含量亚群细菌（ＨＮＡ）、低 ＤＮＡ 含量亚群细菌（ＬＮＡ）的丰度，分析它们的时空分布特点，阐释环境因子对浮游细

菌时空分布格局的影响。 结果表明，珠江口、深圳湾和大亚湾海域表层浮游细菌的平均丰度依次降低，分别为 ３．８２ × １０６个 ／
ｍＬ、７．６７ × １０６个 ／ ｍＬ 和 ３．３８ × １０６个 ／ ｍＬ。 珠江口海域浮游细菌丰度由远岸到近岸递增，深圳湾海域湾内各站位浮游细菌丰度

差异较小，大亚湾海域浮游细菌丰度空间差异不显著（Ｐ ＞ ０．０５）。 浮游细菌丰度时间差异主要受温度影响，空间差异主要受营

养盐和叶绿素 ａ 影响。 ＨＮＡ 亚群丰度时空差异性比 ＬＮＡ 亚群的大，ＨＮＡ 亚群受温度影响显著（Ｐ ＜ ０．０１），而 ＬＮＡ 亚群与温度

相关性不显著（Ｐ ＞ ０．０５）。 环境对 ＨＮＡ 和 ＬＮＡ 亚群丰度的影响有许多相似之处，但两者对某些环境因子有着不同的响应，说
明它们在近海表层生态系统中可能扮演着部分重叠但略有不同的角色。
关键词：深圳；近岸海域；流式细胞技术；浮游细菌；ＨＮＡ 亚群；ＬＮＡ 亚群

Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｎｄ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏａｓｔａｌ ｓｕｒｆａｃｅ ｗａｔｅｒｓ ｏｆ Ｓｈｅｎｚｈｅｎ
ＬＩ Ｊｉａｎｙａｎｇ１， ２， ＺＨＡＯ Ｙｕｅ１， ＸＩＥ Ｎｉｎｇｄｏｎｇ１， ＷＡＮＧ Ｙａｑｉｏｎｇ１， ＬＥＮＧ Ｋｅｍｉｎｇ３， ＣＨＥＮ Ｚｉｘｉ４，
ＷＡＮＧ Ｇｕａｎｇｙｉ１，∗

１ Ｓｃｈｏｏｌ ｏｆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ， Ｔｉａｎｊｉｎ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｔｉａｎｊｉｎ ３０００７２， Ｃｈｉｎａ

２ Ｔｈｉｒｄ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｏｃｅａｎｏｇｒａｐｈｙ， Ｓｔａｔｅ Ｏｃｅａｎｉｃ Ａｄｍｉｎｉｓｔｒａｔｉｏｎ， Ｘｉａｍｅｎ ３６１００５， Ｃｈｉｎａ

３ Ｓｈｅｎｚｈｅｎ Ｍａｒｉｎｅ ａｎｄ Ｆｉｓｈｅｒｉｅｓ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ Ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ Ｓｔａｔｉｏｎ， Ｓｈｅｎｚｈｅｎ ５１８０６７， Ｃｈｉｎａ

４ Ｓｃｈｏｏｌ ｏｆ Ｃｈｅｍｉｃａｌ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， Ｔｉａｎｊｉｎ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｔｉａｎｊｉｎ ３０００７２， Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｉｎ ｍａｒｉｎｅ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ， ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ａｎｄ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｒｅ ｄｉｒｅｃｔｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ
ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ． Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｓｔｕｄｙ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ， ｓｕｒｆａｃｅ ｗａｔｅｒ ｓａｍｐｌｅｓ
ｗｅｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｉｎ Ｍａｒｃｈ， Ｍａｙ， Ａｕｇｕｓｔ， ａｎｄ Ｏｃｔｏｂｅｒ ２０１５ ｆｒｏｍ ｔｈｒｅｅ ｃｏａｓｔａｌ ｒｅｇｉｏｎｓ ｎａｍｅｌｙ， ｔｈｅ Ｐｅａｒｌ Ｒｉｖｅｒ Ｅｓｔｕａｒｙ，
Ｓｈｅｎｚｈｅｎ Ｂａｙ ａｎｄ Ｄａｙａ Ｂａｙ ｉｎ Ｓｈｅｎｚｈｅｎ， Ｃｈｉｎａ． Ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ， ｂａｃｔｅｒｉａ ｗｉｔｈ ｈｉｇｈ ＤＮＡ ｃｏｎｔｅｎｔ
（ＨＮＡ ｓｕｂｇｒｏｕｐ ｂａｃｔｅｒｉａ） ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｗｉｔｈ ｌｏｗ ＤＮＡ ｃｏｎｔｅｎｔ （ＬＮＡ ｓｕｂｇｒｏｕｐ ｂａｃｔｅｒｉａ） ｉｎ ｔｈｅ ｃｏａｓｔａｌ ｗａｔｅｒｓ ｏｆ Ｓｈｅｎｚｈｅｎ
ｗｅｒｅ ｍｅａｓｕｒｅｄ ｂｙ ｆｌｏｗ ｃｙｔｏｍｅｔｒｙ ｔｏ ａｎａｌｙｚｅ ｔｈｅｉｒ ｔｅｍｐｏｒａｌ ａｎｄ ｓｐａｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ａｎｄ ｔｏ ｅｘｐｌｏｒｅ ｔｈｅｉｒ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ
ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｉｎ Ｓｈｅｎｚｈｅｎ Ｂａｙ （７．６７ × １０６

ｃｅｌｌｓ ／ ｍＬ）， ｔｈｅ Ｐｅａｒｌ Ｒｉｖｅｒ Ｅｓｔｕａｒｙ （３．８２ × １０６ ｃｅｌｌｓ ／ ｍＬ）， ａｎｄ Ｄａｙａ Ｂａｙ （３．３８ × １０６ ｃｅｌｌｓ ／ ｍＬ） ｈａｄ ａ ｄｅｃｒｅａｓｉｎｇ ｔｒｅｎｄ．
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ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

Ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｉｎ ｔｈｅ Ｐｅａｒｌ Ｒｉｖｅｒ Ｅｓｔｕａｒｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｆｒｏｍ ｆａｒ ｃｏａｓｔ ｔｏ ｎｅａｒ ｃｏａｓｔ ｓｉｔｅｓ； ｈｏｗｅｖｅｒ， ｔｈｅｒｅ
ｗｅｒｅ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｓｉｔｅｓ ｉｎ Ｓｈｅｎｚｈｅｎ Ｂａｙ （Ｐ ＞ ０．０５） ａｎｄ Ｄａｙａ Ｂａｙ （Ｐ ＞ ０．０５）． Ｔｈｅ
ｔｅｍｐｏｒａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｒｅｇｉｏｎｓ ｗａｓ ｍａｉｎｌｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ， ｗｈｅｒｅａｓ ｓｐａｔｉａｌ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｗａｓ ｐｒｅｄｏｍｉｎａｎｔｌｙ ｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ａ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｍａｔｔｅｒ， ｓｕｃｈ ａｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ． Ａｄｄｉｔｉｏｎａｌｌｙ， ｔｈｅ ｔｅｍｐｏｒａｌ ａｎｄ ｓｐａｔｉａｌ ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ＨＮＡ ｓｕｂｇｒｏｕｐ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｗａｓ ｇｒｅａｔｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ
ＬＮＡ ｓｕｂｇｒｏｕｐ ｂａｃｔｅｒｉａ （Ｐ ＜ ０．０１）． Ｔｈｅ ＨＮＡ ｓｕｂｇｒｏｕｐ ｂａｃｔｅｒｉａ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ （Ｐ ＜ ０．０１）
ｗｈｅｒｅａｓ ＬＮＡ ｓｕｂｇｒｏｕｐ ｂａｃｔｅｒｉａ ｗｅｒｅ ｎｏｔ （Ｐ ＞ ０．０５）． Ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ＨＮＡ ａｎｄ ＬＮＡ ｓｕｂｇｒｏｕｐ ｂａｃｔｅｒｉａ ｔｏ ｃｅｒｔａｉｎ
ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｍｐｌｙ ｔｈａｔ ｔｈｅｙ ｐｌａｙ ｐａｒｔｉａｌｌｙ ｏｖｅｒｌａｐｐｉｎｇ ｂｕｔ ｓｌｉｇｈｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｏｌｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏａｓｔａｌ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｓｈｅｎｚｈｅｎ； ｃｏａｓｔａｌ ｗａｔｅｒｓ； ｆｌｏｗ ｃｙｔｏｍｅｔｒｙ； ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ； ＨＮＡ ｓｕｂｇｒｏｕｐ ｂａｃｔｅｒｉａ； ＬＮＡ ｓｕｂｇｒｏｕｐ ｂａｃｔｅｒｉａ

近岸海域连接着陆地水域（包括河流、河口等）和大洋，是全球碳循环和存储的重要场所［１］。 相比于大洋

水体，近岸海水接受了大量的陆源营养输入，并且更易受到人类活动的干扰，往往具有更高的初级和次级生

产［２］。 而浮游细菌作为近海生态系统中主要的分解者和生产者，在海洋营养循环过程中扮演着重要的角色，
对于海域生态环境具有显著的调节作用，其丰度的高低直接影响着生态系统的物质转化和能量流动［３］。 同

时，浮游细菌的丰度也受到诸多环境因素的影响。 作为反映水体质量的一项重要指标，浮游细菌的丰度在研

究水体污染、富营养化等方面起到重要作用［４］。 因此，浮游细菌的丰度是近海生态系统的一项关键参数，研
究其时空分布特征以及与环境因子的关系，有助于了解海域生态环境状况，同时促进人们对浮游细菌生态功

能的理解。
流式细胞检测技术（ｆｌｏｗ ｃｙｔｏｍｅｔｒｙ， ＦＣＭ）以效率高、稳定性好等优点，已被广泛应用于海洋微生物的研

究，包括浮游细菌丰度的测定［５⁃８］。 根据核酸含量不同，流式细胞仪还可以将经核酸染料染色后的浮游细菌

分为两个亚群，即高核酸含量（ＨＮＡ）亚群和低核酸含量（ＬＮＡ）亚群［９⁃１２］。 研究表明，ＨＮＡ 亚群和 ＬＮＡ 亚群

在生长速率和细胞活性方面可能存在一定差异［１２］。 一些研究表明 ＨＮＡ 亚群的生长速率高于 ＬＮＡ 亚群［１３］，
但 ＬＮＡ 亚群因其特殊的膜结构和蛋白代谢抗性机制而对某些胁迫环境有着更强的适应力［１４⁃１５］。 迄今对于这

两个亚群在天然水生环境中分布规律和生态功能的研究不多。 Ｌｉ 等［１３］比较了 ＨＮＡ 亚群与 ＬＮＡ 亚群在北大

西洋和地中海东部海域的分布特点，并分析了它们与环境的关系，发现 ＨＮＡ 亚群细菌丰度与环境中叶绿素的

含量相关性显著，而 ＬＮＡ 亚群并没有类似的现象，表明两者对海洋营养循环的贡献是有差异的。 Ｌｉｕ 等［１６］在

海河的研究结果则支持 ＨＮＡ 亚群与 ＬＮＡ 亚群在淡水生态系统中也扮演着不同的生态角色。 也许这两类细

菌在不同的水域和环境条件下会表现出不同的分布特征和生态功能。 目前，还没有见到在中国近岸海域开展

类似调查研究的报道。
深圳市濒临南海，海岸线长 ２２９．９６ ｋｍ，其近岸海域被九龙半岛分隔为东西两部分，其中西部海域包括珠

江口和深圳湾，东部海域包括大鹏湾和大亚湾，为研究浮游细菌（包括 ＨＮＡ 亚群和 ＬＮＡ 亚群）在近海生态系

统中的分布和功能提供了良好的环境。 近年来，深圳市近岸海域尤其是深圳湾和珠江口海域的水体污染问题

一直没能得到控制和解决［１７］。 先后有学者对深圳湾和大鹏湾的浮游细菌丰度进行过研究，结果表明两个海

域水体质量差，富营养化严重［１７⁃１８］。 然而，深圳市近岸各海域污染程度不同，环境因子空间差异显著［１９］，目前

对深圳市近岸海域浮游细菌的整体时空分布格局以及主要环境影响因素尚不清楚。 特别是 ＨＮＡ 亚群和

ＬＮＡ 亚群在深圳近海的分布特点和生态功能差异，更是从未被人研究。
本研究使用流式细胞计数方法测定了深圳近海总浮游细菌及 ＨＮＡ、ＬＮＡ 两个亚群的丰度，并通过方差分

析方法探讨其时空分布特点，再结合皮尔森相关性分析阐释浮游细菌丰度与各环境因子之间的关系，进而了

解浮游细菌在近海生态系统营养循环过程中的作用机理和功能特点，为合理开发、利用以及保护海洋资源提

供科学依据。
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１　 材料与方法

１．１　 采样

为研究深圳近岸表层海域总浮游细菌以及 ＨＮＡ、ＬＮＡ 亚群丰度的分布和变化规律，根据深圳海域地理分

布特点，分别在珠江口、深圳湾和大亚湾共布设 １２ 个采样站位（图 １）。 于 ２０１５ 年 ３ 月、５ 月、８ 月和 １０ 月在

上述站位用采水器采集表层海水，现场测定海水的盐度（Ｓａｌ）、酸碱度（ｐＨ）、溶解氧浓度（ＤＯ）和温度（Ｔｅｍｐ）
等理化指标。 每个站位采集 ３ 份平行水样。 每份水样取其中 ４ ｍＬ 加入到无菌的冻存管中，用最终质量浓度

为０．５％的无颗粒戊二醛（经 ０．２２ μｍ 微孔滤膜过滤）固定，充分混匀后用液氮快速冷冻，在－８０℃超低温冰箱

中保存直至浮游细菌丰度的测定。 其余水样用于叶绿素 ａ（Ｃｈｌ⁃ａ）、铵盐（ＮＨ＋
４ ）、硝酸盐（ＮＯ－

３ ）、亚硝酸盐

（ＮＯ－
２）、磷酸盐（ＰＯ３－

４ ）、总氮（ＴＮ）、总磷（ＴＰ）和化学需氧量（ＣＯＤ）等环境参数的测定。

图 １　 深圳市近岸海域采样点分布图

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅｓ ｉｎ Ｓｈｅｎｚｈｅｎ ｃｏａｓｔａｌ ｗａｔｅｒｓ

１．２　 环境参数的测定

盐度、酸碱度、溶解氧和温度用多参数水质测定仪在采样现场测定；铵盐、硝酸盐、亚硝酸盐、磷酸盐、总
氮、总磷和化学需氧量的测定参照《海洋调查规范·第 ４ 部分：海水化学要素调查（ＧＢ ／ Ｔ １２７６３．４—２００７）》进
行；Ｃｈｌ⁃ａ 含量的测定参照《海洋监测规范·第 ７ 部分：近海污染生态调查和生物监测（ＧＢ １７３７８．７—２００７）》
进行。
１．３　 浮游细菌丰度的测定

使用流式细胞计数方法测定水样中的总浮游细菌丰度和 ＨＮＡ、ＬＮＡ 亚群丰度［１１］。 将购买的 ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ
Ｉ（Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ ＴＭ） 荧光染料用无颗粒的 ＴＥ 缓冲液（经 ０．２２ μｍ 微孔滤膜过滤除菌）稀释 ５００ 倍，作为浮游细菌

染色的工作液。 配制适宜浓度的约 １ μｍ 粒径的荧光微球悬液（Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ ＴＭ），作为流式细胞检测和计数的内

参。 将冻存的水样融化，涡旋混匀后取 ５０ μＬ 至流式进样管中，加入 ４５０ μＬ 无颗粒的 ＴＥ 缓冲液将水样稀释

１０ 倍，再加 １２．５ μＬ ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ Ｉ 工作液，涡旋混匀后在室温下避光染色 １０ ｍｉｎ。 然后加入 １０ μＬ 涡旋混匀

的荧光微球悬液，短暂涡旋后在流式细胞仪中进样分析。 本实验所使用流式细胞仪为 ＦＡＣＳ ＣａｌｉｂｕｒＴＭ ｆｌｏｗ
ｃｙｔｏｍｅｔｅｒ（ＢＤ⁃Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓ）。 该仪器配有氩离子激光器，激发光波长为 ４８８ ｎｍ，功率为 １５ ｍＷ。
１．４　 数据分析

使用 Ｃａｎｏｃｏ ５．０ 软件对不同时空条件下的环境参数进行主成分分析，阐明海域环境特征；使用 Ｒ 软件对

浮游细菌丰度（包括总浮游细菌丰度、ＨＮＡ 亚群丰度、ＬＮＡ 亚群丰度）进行双因素方差分析，比较浮游细菌丰

度时空分布差异的显著性；使用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ １９．０ 软件计算浮游细菌丰度（包括总浮游细菌丰度、ＨＮＡ
亚群丰度、ＬＮＡ 亚群丰度）与各项环境参数之间的皮尔森相关性，揭示环境对浮游细菌分布的影响，进而推测

ＨＮＡ 亚群和 ＬＮＡ 亚群在近岸海域营养循环过程中的功能特点。
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２　 结果与分析

２．１　 深圳近岸表层海域环境参数特征

　 　 在本次调查中，海域水温变化范围为 １９．９２—３１．７４℃，平均水温为 ２５．８０℃，３ 月平均水温最低（２１．８５℃），
８ 月最高（２８．５０℃）。 珠江口、深圳湾和大亚湾海域的平均盐度分别为 １３．３６‰、１８．９９‰和 ３２．９０‰。 Ｃｈｌ⁃ａ 含

量在 ８ 月和 １０ 月明显高于 ３ 月和 ５ 月。 除了温度、溶解氧和 Ｃｈｌ⁃ａ 含量外，其他环境参数在三个海域之间的

差异显著（表 １）。 珠江口和深圳湾海域的 ＣＯＤ、磷酸盐、亚硝酸盐、硝酸盐和铵盐含量显著高于大亚湾海域

（Ｐ ＜ ０．０１）（表 １）。 红树林地区（ＳＺＷ０７）的 ＣＯＤ、磷酸盐、氨氮以及 Ｃｈｌ⁃ａ 含量均明显高于其他站位。

表 １　 深圳市近岸海域（珠江口、深圳湾和大亚湾）各环境参数平均值

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｉｎ Ｓｈｅｎｚｈｅｎ ｃｏａｓｔａｌ ｗａｔｅｒｓ （Ｐｅａｒｌ Ｒｉｖｅｒ Ｅｓｔｕａｒｙ， Ｓｈｅｎｚｈｅｎ Ｂａｙ ａｎｄ Ｄａｙａ Ｂａｙ）

环境因子
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ

珠江口
Ｐｅａｒｌ Ｒｉｖｅｒ Ｅｓｔｕａｒｙ

深圳湾
Ｓｈｅｎｚｈｅｎ Ｂａｙ

大亚湾
Ｄａｙａ Ｂａｙ

ｐＨ ７．６６０±０．１６（ａ） ７．７７０±０．３７（ａｂ） ７．９８０±０．０９（ｂ）

ＳＡＬ ／ （‰） １３．３６０±５．４２（ａ） １８．９９０±４．６３（ｂ） ３２．８９０±１．３９（ｃ）

ＤＯ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ５．９２０±１．４７（ａ） ７．０２０±３．３６（ａ） ６．９３０±０．７２（ａ）

Ｔｅｍｐ ／ （℃） ２５．３７０±２．３９（ａ） ２６．１００±３．３０（ａ） ２５．８１０±２．５６（ａ）

ＣＯＤ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） １．８８４±０．６０８（ａｂ） ３．３０７±２．５０３（ｂ） ０．７９７±０．２４７（ａ）

ＰＯ３－
４ ／ （μｇ ／ Ｌ） ６７．０３０±３１．０７（ａｂ） １２５．３００±１２２．３（ｂ） ４．８７０±２．８２８（ａ）

ＮＯ－
２ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ０．２２４±０．０６１（ｂ） ０．２１４±０．１６３（ｂ） ０．０２８±０．０４６（ａ）

ＮＯ－
３ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） １．４５８±１．００８（ｂ） ０．８６９±０．５０４（ｂ） ０．０６９±０．０５６（ａ）

ＮＨ＋
４ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ０．６０２±０．７３０（ａｂ） ０．７５４±０．９３５（ｂ） ０．０１１±０．０１４（ａ）

Ｃｈｌ⁃ａ ／ （μｇ ／ Ｌ） ５．０３０±５．９９（ａ） １５．４８０±２４．２１（ａ） ２．１４０±２．０６（ａ）

ＴＮ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ２．０７０±１．０２（ｂ） ２．８６０±２．２７（ｂ） ０．１３０±０．０５（ａ）

ＴＰ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ０．０７６±０．０４１（ａｂ） ０．１４５±０．１４２（ｂ） ０．０２１±０．０１４（ａ）

ＤＩＮ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ２．２８４±１．４１０（ｂ） １．８３８±１．１５３（ｂ） ０．１０８±０．０３９（ａ）

ＤＯＮ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ０．３１７±０．４６４（ａｂ） １．０３８±１．５４３（ｂ） ０．０２９±０．０２９（ａ）

　 　 Ｓａｌ：盐度，Ｓａｌｔ；ＤＯ：溶解氧，Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ Ｏｘｙｇｅｎ；Ｔｅｍｐ：水温，Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ；Ｃｈｌ⁃ａ：叶绿素 ａ ，Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ａ；ＴＮ：总氮，Ｔｏｔａｌ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：总磷，Ｔｏｔａｌ

Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＤＩＮ：溶解性无机氮，Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ Ｉｎｏｒｇａｎｉｃ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＤＯＮ：溶解性有机氮，Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ Ｏｒｇａｎｉｃ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ；括号内标注同一字母或有相同字母

（例如 ａｂ 和 ａ 或者 ａｂ 和 ｂ）的两组平均值差异不显著（Ｐ ＞ ０．０５），标注相邻字母（例如 ａ 和 ｂ 或者 ｂ 和 ｃ）表示两组平均值差异显著（Ｐ ＜ ０．０５），

标注相隔字母（例如 ａ 和 ｃ）表示两组平均值差异极显著（Ｐ ＜ ０．０１）

对 ４ 个月份所有站位的环境参数（盐度、酸碱度、溶解氧、温度、铵盐、硝酸盐、亚硝酸盐、磷酸盐、总氮、总
磷、化学需氧量和叶绿素 ａ）进行主成分分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ Ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣＡ），发现珠江口、深圳湾和大亚

湾各自表现出独特而鲜明的环境变化特点（图 ２）。 如图 ２，深圳湾海域不同月份和站位的样品点分布最为分

散，其次是珠江口海域，大亚湾海域样品点分布最集中。 由此可见，深圳湾海域环境参数的时空变化差异最

大，环境梯度特别明显；其次是珠江口海域；而大亚湾海域环境参数的时空变化差异最小，尤其是在 ５ 月和 ８
月几乎没有空间差异。
２．２　 深圳近岸海域总浮游细菌丰度的时空分布

深圳市近岸海域表层水体浮游细菌丰度的变化范围为 １．４１ × １０６—１．７５ × １０７个 ／ ｍＬ，最高值出现在深圳

湾海域，最低值出现在大亚湾海域。 深圳湾、珠江口和大亚湾海域浮游细菌平均丰度依次降低，分别为 ７．６７ ×
１０６个 ／ ｍＬ、３．８２ × １０６个 ／ ｍＬ 和 ３．３８ × １０６个 ／ ｍＬ。 ８ 月浮游细菌平均丰度最高（５．８０ × １０６个 ／ ｍＬ），３ 月最低

（２．９８ × １０６个 ／ ｍＬ）。
深圳市近岸海域浮游细菌时空分布如图 ３ 所示。 在珠江口海域，ＺＪＫ０１ 站位 ４ 个月份浮游细菌丰度差异

小，然而 ＺＪＫ０３ 站位 ４ 个月份之间浮游细菌丰度差异大，其中 ８ 月浮游细菌丰度是 ３ 月的 ２ 倍。 在深圳湾海

域，１０ 月浮游细菌丰度从湾外到湾内递增，而其他月份各站位浮游细菌丰度均在 ＳＺＷ０４ 最低在湾内差异不
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　 图 ２　 深圳市近岸海域（珠江口、深圳湾和大亚湾）环境参数主成

分分析（ＰＣＡ）

Ｆｉｇ．２　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ

ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｓｈｅｎｚｈｅｎ ｃｏａｓｔａｌ ｗａｔｅｒｓ （ Ｐｅａｒｌ Ｒｉｖｅｒ Ｅｓｔｕａｒｙ，

Ｓｈｅｎｚｈｅｎ Ｂａｙ ａｎｄ Ｄａｙａ Ｂａｙ）

红色代表珠江口海域站位；黑色代表深圳湾海域站位；黄色代表

大亚湾海域站位；“●”代表 ３ 月；“◆”代表 ５ 月；“▲”代表 ８ 月；

“■”代表 １０ 月

大，８ 月和 １０ 月浮游细菌丰度显著高于 ３ 月和 ５ 月

（Ｐ ＜ ０．０５）。 在大亚湾海域，浮游细菌丰度随时间和空

间变化幅度较小。
对比 ３ 个海域，同一采样时间内深圳湾海域浮游细

菌丰度均高于珠江口和大亚湾海域，珠江口海域除了 ５
月外其他月份均高于大亚湾海域（图 ４）。
２．３　 深圳近岸海域 ＨＮＡ 和 ＬＮＡ 亚群丰度的时空分布

依据 ＳＳＣ 侧向散射角信号和 ＦＬ１ 荧光信号观察浮

游细菌聚类情况。 各海域样品中浮游细菌均被发现有

类似分类现象即 ＨＮＡ 和 ＬＮＡ 细菌亚群明显分开（图
５）。

ＨＮＡ 亚群时空分布如图 ６ 所示。 ＨＮＡ 亚群丰度变

化范围为 ５．２０ × １０５—８．３１ × １０６个 ／ ｍＬ，平均值为 ２．８９
× １０６个 ／ ｍＬ。 最高值出现在 １０ 月 ＳＺＷ０６ 站位，最低值

出现在 ３ 月 ＤＹＷ１１ 站位。 深圳湾海域 ＨＮＡ 丰度显著

高于珠江口和大亚湾海域（Ｐ ＜ ０．０１），在珠江口和深圳

湾海域 ８ 月和 １０ 月的 ＨＮＡ 丰度均高于 ３ 月和 ５ 月，而
在大亚湾海域 ５ 月和 ８ 月的 ＨＮＡ 丰度高于 ３ 月和

１０ 月。

图 ３　 深圳市近岸海域（珠江口、深圳湾和大亚湾）浮游细菌丰度时间和空间分布情况

Ｆｉｇ．３　 Ｓｐａｔｉｏ⁃Ｔｅｍｐｏｒａｌ Ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｉｎ Ｓｈｅｎｚｈｅｎ ｃｏａｓｔａｌ ｗａｔｅｒｓ （Ｐｅａｒｌ Ｒｉｖｅｒ Ｅｓｔｕａｒｙ， Ｓｈｅｎｚｈｅｎ Ｂａｙ ａｎｄ

Ｄａｙａ Ｂａｙ）

ＬＮＡ 亚群时空分布如图 ７ 所示。 ＬＮＡ 亚群丰度范围为 ３．７４ × １０５—１．１３ × １０７个 ／ ｍＬ，平均值为 １．９１ ×

１０６个 ／ ｍＬ。 最高值出现在 １０ 月 ＳＺＷ０７ 站位，最低值出现在 ３ 月 ＤＹＷ１２ 站位。
ＨＮＡ 亚群占总浮游细菌的比例为 ２５．９７％—８２．９３％，最小比例和最大比例均出现在 １０ 月份，３ 月份、５ 月

份和 ８ 月份的 ＨＮＡ 亚群占比在 ６０％左右波动，空间变化较小。 ３ 月份、５ 月份、８ 月份和 １０ 份月的 ＨＮＡ 亚群

占总浮游细菌比例分别为 ５６．５８％、５８．７１％、６２．３８％和 ６３．６９％（图 ８）。

１７５８　 ２４ 期 　 　 　 李建洋　 等：深圳近海表层浮游细菌分布特征及其环境影响因素 　



htt
p:/

/w
ww.ec

olo
gic

a.c
n

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

　 图 ４　 深圳市 ３ 个海域（珠江口、深圳湾和大亚湾）浮游细菌平均

丰度比较

Ｆｉｇ．４　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ

ｉｎ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｃｏａｓｔａｌ ｗａｔｅｒｓ（Ｐｅａｒｌ Ｒｉｖｅｒ Ｅｓｔｕａｒｙ， Ｓｈｅｎｚｈｅｎ Ｂａｙ ａｎｄ

Ｄａｙａ Ｂａｙ）

２．４　 深圳近岸海域浮游细菌丰度与环境参数的相关性

皮尔森相关分析结果如表 ２。 总浮游细菌丰度与

ＴＮ、ＴＰ、ＣＯＤ、ＮＯ－
２、Ｃｈｌ⁃ａ 呈极显著正相关（Ｐ ＜ ０．０１），

与盐度呈显著负相关（Ｐ ＝ ０．０１５），与 ＮＨ＋
４ 呈显著正相

关（Ｐ ＝ ０．０１２）。 ＨＮＡ 和 ＬＮＡ 亚群均与 ＣＯＤ、ＮＯ－
２、Ｃｈｌ⁃

ａ、ＴＰ 呈极显著正相关（Ｐ ＜ ０．０１）。 ＨＮＡ 亚群与 ＬＮＡ
亚群的明显不同之处在于，ＨＮＡ 亚群与温度和 ＮＨ＋

４ 表

现出显著正相关而 ＬＮＡ 亚群没有，ＬＮＡ 亚群与盐度表

现出显著负相关而 ＨＮＡ 亚群没有。

３　 讨论

３．１　 环境对浮游细菌丰度的影响

温度是影响浮游细菌生长的重要因素，也是导致浮

游细菌丰度时空差异的主要原因。 温度通过控制细胞

内酶的活性间接影响细菌新陈代谢，在一定温度范围内细菌生长速率与温度呈正相关［１８］。 同时温度通过影

响初级生产者丝状绿藻的生长及其对水体中氮磷元素的去除间接影响浮游细菌的丰度和群落组成［２０］。 本研

究结果表明总浮游细菌丰度与温度呈显著正相关（ ｒ ＝ ０．３５２，Ｐ ＝ ０．０２１），与 ＴＮ 呈显著正相关（ ｒ ＝ ０．３７９，Ｐ ＝
０．０１２），与 ＴＰ 呈极显著正相关性（ ｒ ＝ ０．５１１，Ｐ ＝ ０），在营养丰富的地区更益于浮游细菌的生长。

图 ５　 ＨＮＡ 亚群和 ＬＮＡ 亚群的流式细胞仪（ＦＣＭ）分类

Ｆｉｇ．５　 Ｆｌｏｗ ｃｙｔｏｍｅｔｒｙ ｐｌｏｔ ｏｆ ＬＮＡ ａｎｄ ＨＮＡ ｂａｃｔｅｒｉａ

Ｂｅａｄｓ 为荧光微球，作为流式细胞检测和计算的内参；ＦＬ１⁃Ｈ（Ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ １⁃ Ｈｅｉｇｈｔ）为第 １ 荧光通道的信号曲线高度，反映 ＦＬ１ 荧光信号强

度；ＳＳＣ⁃Ｈ（Ｓｉｄｅ Ｓｃａｔｔｅｒ⁃Ｈｅｉｇｈｔ）为侧向散射角的信号曲线高度，反映细胞形态特征，代表细胞的颗粒度

盐度作为表征生态位的指标，其通过改变水体中营养盐水平间接影响生态系统中浮游细菌丰度和组

成［２１］，本研究结果显示盐度与浮游细菌丰度存在显著负相关性（ ｒ ＝ －０．３６９，Ｐ ＝ ０．０１５），与营养盐浓度呈极显

著负相关性。 在深圳湾、珠江口、大亚湾海域盐度浓度依次升高，营养盐浓度则依次显著降低，浮游细菌丰度

也依次降低。
Ｃｈｌ⁃ａ 对深圳近岸海域浮游细菌丰度起到重要作用。 Ｃｈｌ⁃ａ 作为浮游植物现存量的良好指标，可作为研究

浮游细菌生长繁殖与浮游植物之间关系的桥梁［２２⁃２５］。 水体中部分溶解性有机物由浮游植物光合作用产出，
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图 ６　 深圳市近岸海域（珠江口、深圳湾和大亚湾）ＨＮＡ 亚群细菌丰度时间和空间分布情况

Ｆｉｇ．６　 Ｓｐａｔｉｏ⁃Ｔｅｍｐｏｒａｌ Ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ＨＡＮ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ Ｓｈｅｎｚｈｅｎ ｃｏａｓｔａｌ ｗａｔｅｒｓ （Ｐｅａｒｌ Ｒｉｖｅｒ Ｅｓｔｕａｒｙ， Ｓｈｅｎｚｈｅｎ Ｂａｙ ａｎｄ

Ｄａｙａ Ｂａｙ）

图 ７　 深圳市近岸海域（珠江口、深圳湾和大亚湾）ＬＮＡ 亚群细菌丰度时间和空间分布情况

Ｆｉｇ．７　 Ｓｐａｔｉｏ⁃Ｔｅｍｐｏｒａｌ Ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ＬＡＮ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ Ｓｈｅｎｚｈｅｎ ｃｏａｓｔａｌ ｗａｔｅｒｓ （Ｐｅａｒｌ Ｒｉｖｅｒ Ｅｓｔｕａｒｙ， Ｓｈｅｎｚｈｅｎ Ｂａｙ ａｎｄ

Ｄａｙａ Ｂａｙ）

ＳＺＷ０７ 站位在十月份 ＬＮＡ 亚群丰度为 １．１３ × １０７个 ／ ｍＬ，图中未显示
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图 ８　 深圳市近岸海域（珠江口、深圳湾和大亚湾）ＨＮＡ 亚群占浮游细菌的百分比

Ｆｉｇ．８　 Ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ＨＮＡ ｓｕｂｇｒｏｕｐ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｉｎ Ｓｈｅｎｚｈｅｎ ｃｏａｓｔａｌ ｗａｔｅｒｓ （Ｐｅａｒｌ Ｒｉｖｅｒ Ｅｓｔｕａｒｙ， Ｓｈｅｎｚｈｅｎ Ｂａｙ ａｎｄ

Ｄａｙａ Ｂａｙ）

为浮游细菌二次生长提供充足的碳源，同时浮游细菌在生长过程中的代谢产物为浮游植物提供一定的营

养［２６］。 在深圳近岸海域浮游细菌与 Ｃｈｌ⁃ａ 的含量呈极显著正相关，且相关系数较高（ ｒ ＝ ０．７２１）（表 ２），印证

了浮游植物与细菌之间的密切关系。 Ｃｈｌ⁃ａ 含量在深圳湾和珠江口海域比在大亚湾海域明显高，具有较大梯

度，结果显示深圳湾和珠江口海域浮游细菌丰度显著高于大亚湾海域（图 ４）。 同时，深圳湾海域 ＬＮＡ 亚群丰

度在 ３ 个海域中最高，珠江口海域和大亚湾海域无明显高低差异（图 ７）。

表 ２　 深圳市近岸海域（珠江口、深圳湾和大亚湾）浮游细菌、ＨＮＡ 亚群和 ＬＮＡ 亚群丰度与主要环境因子的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ， ＨＮＡ ｓｕｂｇｒｏｕｐ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ＬＮＡ ｓｕｂｇｒｏｕｐ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｋｅｙ

ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｉｎ Ｓｈｅｎｚｈｅｎ ｃｏａｓｔａｌ ｗａｔｅｒｓ （Ｐｅａｒｌ Ｒｉｖｅｒ Ｅｓｔｕａｒｙ， Ｓｈｅｎｚｈｅｎ Ｂａｙ ａｎｄ Ｄａｙａ Ｂａｙ）

Ｐｅａｒｓｏｎ 相关
浮游细菌 Ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ 高核酸含量亚群 ＨＮＡ ｓｕｂｇｒｏｕｐ 低核酸含量亚群 ＬＮＡ ｓｕｂｇｒｏｕｐ

ｒ Ｐ ｒ Ｐ ｒ Ｐ

ｐＨ ０．１３０ ０．４０６ ０．１２２ ０．４３５ ０．１０３ ０．５１３

ＳＡＬ ／ （‰） －０．３６９∗ ０．０１５ －０．２９９ ０．０５１ －０．３４５∗ ０．０２４

ＤＯ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） －０．０４１ ０．７９６ ０．０３０ ０．８５０ －０．１０８ ０．４９１

Ｔｅｍｐ ／ （℃） ０．３５２∗ ０．０２１ ０．４１６∗∗ ０．００６ ０．１８２ ０．２４３

ＣＯＤ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ０．６３３∗∗ ０ ０．６８４∗∗ ０ ０．３９９∗ ０．０２６

ＮＯ－
２ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ０．６５１∗∗ ０ ０．５０２∗∗ ０．００１ ０．６３６∗∗ ０

ＮＨ＋
４ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ０．３６４∗ ０．０１７ ０．３４８∗ ０．０２２ ０．２８０ ０．０６９

Ｃｈｌ⁃ａ ／ （ｇ ／ Ｌ） ０．７２１∗∗ ０ ０．５１２∗∗ ０ ０．７５２∗∗ ０

ＴＮ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ０．３７９∗ ０．０１２ ０．２９０ ０．０５９ ０．３７１∗ ０．０１４

ＴＰ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ０．５１１∗∗ ０ ０．４７２∗∗ ０．００１ ０．４１１∗∗ ０．００６

　 　 ∗表示显著相关（Ｐ ＜ ０．０５ 双尾检验）；∗∗表示极显著相关（Ｐ ＜ ０．０１，双尾检验）

在海洋生态系统中，尤其是近岸海域，无机营养盐作为一个重要环境因子是导致浮游细菌空间分布格局

的主要因素。 营养盐的变化对于生态系统中的生物和非生物及其生态功能都有极为重要的影响。 实验研究

结果表明浮游细菌丰度与 ＮＨ＋
４ 呈显著正相关，与 ＴＮ 呈极显著正相关（表 ２），由于深圳湾和珠江口海域常年

受深圳市陆源排放的影响，水体中 ＰＯ－
４、ＮＨ

＋
４、ＮＯ

－
２、ＮＯ

－
３ 等无机营养盐的浓度均高于大亚湾海域，并且两个海

域水体流动性弱，营养盐难以扩散，因此湾内浓度高于湾外［２７］造成深圳湾和珠江口海域浮游细菌丰度高于大

亚湾海域（图 ４），该结论与前人研究结果一致。 然而在深圳湾海域，虽然营养盐浓度由湾内到湾外依次递减，
但浮游细菌丰度在湾内各站位之间并没有相似的递减规律，反而在 ＳＺＷ０５ 站位浮游细菌丰度最高（除 １０ 月
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份外）（图 ３）。 根据已有研究结果：当营养盐浓度高于一定值后水域富营养化程度严重，浮游生物大量繁殖导

致溶解氧含量降低，整个生态环境将发生改变，因此浮游细菌生长繁殖受到严重影响［２８⁃３０］。 有理由相信深圳

湾海域正是由于营养盐浓度过高，造成浮游植物生物量急剧增加，导致溶解氧含量迅速降低的同时，也消耗水

体中大量的氮和磷元素，最终导致浮游细菌丰度降低。
３．２　 环境对 ＨＮＡ 和 ＬＮＡ 亚群丰度的影响

时间、空间双因素方差分析结果表明，ＨＮＡ 亚群丰度随时间和空间变化的差异极显著，且二者对 ＨＮＡ 亚

群丰度时空分布格局的贡献相当。 ＬＮＡ 亚群丰度时空分布与 ＨＮＡ 不同，ＬＮＡ 随时间变化差异不显著（Ｆ ＝
１．５０４，Ｐ ＝ ０．２１９），而空间变化差异极显著（Ｆ ＝ ３．２４９，Ｐ ＜ ０．０００１）。 无论是时间差异还是空间差异 ＨＮＡ 亚

群均大于 ＬＮＡ 亚群，在其他海域的研究中也有同样的结论［１６］。
本研究表明在深圳市近岸海域，温度是造成 ＨＮＡ 亚群时间差异的主要因素，营养盐和 Ｃｈｌ⁃ａ 是影响 ＨＮＡ

亚群空间差异的主要因素；ＬＮＡ 亚群随时间变化差异不显著（Ｆ ＝ １．５０４，Ｐ ＝ ０．２１９），而空间差异显著，主要由

营养盐和叶 Ｃｈｌ⁃ａ 控制［１６，３１⁃３３］。
对比 ＨＮＡ 亚群和 ＬＮＡ 亚群与环境因子的相关性，最大的区别是 ＨＮＡ 亚群丰度与温度存在极显著正相

关（ ｒ ＝ ０．４１６，Ｐ ＜ ０．０１），而 ＬＮＡ 亚群丰度与温度相关性不显著（ ｒ ＝ ０．１８２，Ｐ ＝ ０．２４３），表明 ＨＮＡ 和 ＬＮＡ 两

个亚群细菌繁殖和生长受温度的影响不同。 温度通过控制细胞内酶的活性间接影响细菌生长和繁殖，因此两

个细菌亚群内与细胞新陈代谢相关的酶对温度的敏感程度不一样。 Ｓｈｉａｈ 等研究 Ｃｈｅｓａｐｅａｋｅ 湾时表明温度

高于 ２０℃时浮游细菌受温度的影响变小［３４］。 本研究中水体温度范围为 １９．９２—３１．７４℃，在该温度范围内

ＬＮＡ 亚群细胞酶活性接近最高值，新陈代谢受温度的影响不再显著；而对于 ＨＮＡ 亚群，２０℃时酶活性没有接

近最高值，随着温度的升高酶活性继续提高。 皮尔森相关性分析发现总浮游细菌丰度与温度的相关系数（ ｒ ＝
０．３５２，Ｐ ＜ ０．０５）比 ＨＮＡ 亚群与温度相关系数（ ｒ ＝ ０．４１６，Ｐ ＜ ０．０１）低，也间接表明 ＬＮＡ 亚群受温度因素的影

响小。 Ｌｉｕ 等关于海河中 ＨＮＡ 和 ＬＮＡ 亚群时空分布的研究［１６］表明 ＨＮＡ 和 ＬＮＡ 两个亚群丰度时间差异主要

都由温度的控制，与本文结果不同。 Ｌｉｕ 所研究的地点处于 ３８°Ｎ 附近，最低温度低于 １０℃，最高温度高于

３０℃，温度变化范围大，因此 ＬＮＡ 亚群与温度的相关性可以彰显出来。
已有研究表明 ＨＮＡ 比 ＬＮＡ 亚群更趋向于在营养丰富的环境中生长［３５⁃３６］。 本实验结果显示，除个别站位

ＬＮＡ 亚群丰度高于 ＨＮＡ 亚群外，大部分营养丰富地区 ＨＮＡ 亚群丰度均高于 ＬＮＡ 亚群，占总浮游细菌的平均

比例为 ６０．３４％，表明 ＨＮＡ 亚群是总浮游细菌中的优势群。

４　 结论

综上所述，深圳市近岸海域浮游细菌丰度时间和空间差异均显著，且时间差异主要受温度影响，空间差异

主要受营养盐和 Ｃｈｌ⁃ａ 影响。 ＨＮＡ 亚群时间分布格局由温度控制，空间分布格局由营养盐和 Ｃｈｌ⁃ａ 控制；而
对于 ＬＮＡ 亚群，时间差异不显著，但空间差异显著且主要由营养盐和 Ｃｈｌ⁃ａ 控制。 环境对 ＨＮＡ 和 ＬＮＡ 亚群

丰度的影响有相似之处，但两者对某些环境因子有着不同的响应，这暗示了它们在近海生态系统中扮演着部

分重叠但略有不同的生态角色。
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