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广西北部湾茅尾海夏冬季浮游细菌群落结构及其影响
因子

廖能健１ꎬ赵华显２ꎬ杨 　 恕２ꎬ李晓丽３ꎬ黄炯清２ꎬ覃欣怡２ꎬ姜宫凌侠２ꎬ黄亮亮１ꎬ４ꎬ
李　 楠２ꎬ∗　
１ 桂林理工大学环境科学与工程学院ꎬ桂林　 ５４１００４

２ 南宁师范大学北部湾环境演变与资源利用教育部重点实验室ꎬ地理与海洋研究院ꎬ南宁　 ５３０００１

３ 鲁东大学农学院ꎬ烟台　 ２６４０２５

４ 广西岩溶地区水污染控制与用水安全保障协同创新中心ꎬ桂林　 ５４１００４

摘要:海洋浮游细菌在生物地球化学循环过程中具有不可替代的作用ꎮ 为解析广西北部湾茅尾海夏冬季浮游细菌群落结构及

其关键环境影响因子ꎬ于 ２０１７ 年 ６ 月(夏季)和 ２０１７ 年 １２ 月(冬季)在该海域设置 ７ 个站点ꎬ采集 ０.５ｍ 处表层海水样品ꎬ利用

１６Ｓ 核糖体 ＲＮＡ (１６Ｓ ｒＲＮＡ)基因高通量测序技术ꎬ分析茅尾海浮游细菌群落结构与多样性ꎮ 结果表明:茅尾海海域浮游细菌

隶属于 １１ 个门、３６ 个纲、８６ 个目、１８８ 个科和 ５０６ 个属ꎻ主要浮游细菌类群为变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ ５２.４７％)、厚壁菌门

(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓꎬ １７. ３４％)、放线菌门 ( Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ １６. ３９％)、拟杆菌门 ( Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓꎬ ７. ５４％) 和蓝细菌门 ( Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ
５.３８％)ꎬ共占浮游细菌总丰度的 ９９.１２％ꎮ 北部湾茅尾海夏季浮游细菌群落 Ｃｈａｏ １ 指数和 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ 指数均显著(Ｐ<０.０５)高于

冬季ꎮ 主坐标分析(ＰＣｏＡ)和相似性分析(ＡＮＯＳＩＭ)结果表明ꎬ不同季节浮游细菌群落结构存在极显著差异(Ｒ ＝ ０.５８６ꎬ Ｐ<
０.００１)ꎮ 在目分类水平上进行组间差异分析(Ｗｅｌｃｈ′ｓ ｔ－ｔｅｓｔ)ꎬ具有季节性丰度显著差异的类群共有 １５ 个(Ｐ<０.０５)ꎬ其中尤泽

比氏菌目 ( Ｅｕｚｅｂｙａｌｅｓ)、红杆菌目 (Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ)、马尾藻海演化枝 １１( ＳＡＲ１１)、黄杆菌目 ( Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ)、乳杆菌目

(Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌａｌｅｓ)、芽 孢 杆 菌 目 ( Ｂａｃｉｌｌａｌｅｓ )、 假 单 胞 菌 目 ( Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ ) 在 夏 季 样 品 中 显 著 增 高ꎻ 海 洋 螺 菌 目

(Ｏｃｅａｎｏｓｐｉｒｉｌｌａｌｅｓ)、 丙 酸 杆 菌 目 ( Ｐｒｏｐｉｏｎｉｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ )、 涅 瓦 菌 目 ( Ｎｅｖｓｋｉａｌｅｓ )、 弧 菌 目 ( Ｖｉｂｒｉｏｎａｌｅｓ )、 伯 克 氏 菌 目

(Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｌｅｓ)、分枝杆菌目(Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ)、红螺菌目(Ｒｈｏｄｏｓｐｉｒｉｌｌａｌｅｓ)、亚硝化单胞菌目(Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｌｅｓ)在冬季样品中

显著增高ꎮ 夏季浮游细菌属的共发生网络表现出更复杂的网络拓扑结构ꎮ 物种间的相互作用主要以正相关为主ꎬ且夏季

(７０.３％)高于冬季(６８.９％)ꎮ Ｐａｒｔｉａｌ Ｍａｎｔｅｌ 检验相关分析表明ꎬ浮游细菌群落与温度、盐度、溶解氧、总溶解氮和总溶解磷呈显

著正相关(Ｐ<０.０５)ꎮ 其中ꎬ温度(Ｒ＝ ０.３２６ꎬ Ｐ<０.００１)和总溶解磷(Ｒ＝ ０.５１２ꎬ Ｐ<０.００１)与群落结构的相关程度较高ꎬ是显著影

响浮游细菌群落结构的关键环境因子ꎮ 综上ꎬ本研究成果ꎬ为进一步揭示北部湾海洋浮游细菌多样性ꎬ以及为茅尾海海域生态

修复与资源利用提供科学参考依据ꎮ
关键词:北部湾ꎻ茅尾海ꎻ浮游细菌ꎻ群落结构ꎻ季节变化ꎻ共发生网络ꎻ１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因
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１ Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇꎬ Ｇｕｉｌｉｎ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ Ｇｕｉｌｉｎ ５４１００４ꎬ Ｃｈｉｎａ

２ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ Ｃｈａｎｇｅ ａｎｄ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ Ｕｓｅ ｉｎ Ｂｅｉｂｕ Ｇｕｌｆꎬ Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ｅｄｕｃａｔｉｏｎꎬ Ｎａｎｎｉｎｇ Ｎｏｒｍａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｎａｎｎｉｎｇ ５３０００１ꎬ Ｃｈｉｎａ

３ Ｓｃｈｏｏｌ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅꎬ Ｌｕｄｏｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｙａｎｔａｉ ２６４０２５ꎬ Ｃｈｉｎａ

４ Ｇｕａｎｇｘｉ Ｃｏｌｌａｂｏｒａｔｉｖｅ Ｉｎｎｏｖａｔｉｏｎ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｗａｔｅｒ Ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ Ｃｏｎｔｒｏｌ ａｎｄ Ｗａｔｅｒ Ｓａｆｅｔｙ ｉｎ Ｋａｒｓｔ Ａｒｅａｓꎬ Ｇｕｉｌｉｎ ５４１００４ꎬ Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｐｌａｙ ａ ｋｅｙ ｒｏｌｅ ｉｎ ｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｙｃｌｉｎｇ ｉｎ ｍａｒｉｎｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ. Ｔｏ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅ ｔｈｅ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｃｒｏｓｓ ｓｕｍｍｅｒ ａｎｄ ｗｉｎｔｅｒ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｋｅｙ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｄｒｉｖｅｒｓꎬ ｔｈｅ ｓｕｒｆａｃｅ
ｓｅａｗａｔｅｒ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ０.５ｍ ｄｅｐｔｈ ｆｒｏｍ ｓｅｖｅｎ ｓｔａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｉｎ Ｊｕｎｅ ａｎｄ Ｄｅｃｅｍｂｅｒꎬ ２０１７ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｌｙꎬ ｉｎ ｔｈｅ Ｍａｏｗｅｉ
Ｓｅａꎬ Ｂｅｉｂｕ Ｇｕｌｆꎬ Ｇｕａｎｇｘｉ. Ｗｅ ｔｈｅｎ ａｎａｌｙｚｅｄ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｕｓｉｎｇ １６Ｓ ｒＲＮＡ
ｇｅｎｅ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ. Ｏｕｒ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ Ｍａｏｗｅｉ Ｓｅａ ｂｅｌｏｎｇｅｄ ｔｏ
１１ ｐｈｙｌａꎬ ３６ ｃｌａｓｓｅｓꎬ ８６ ｏｒｄｅｒｓꎬ １８８ ｆａｍｉｌｉｅｓꎬ ａｎｄ ５０６ ｇｅｎｅｒａ. Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ( ５２. ４７％)ꎬ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ( １７. ３４％)ꎬ
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ (１６.３９％)ꎬ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ (７.５４％)ꎬ ａｎｄ Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ (５.３８％) ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｍａｊｏｒ ｐｈｙｌａꎬ ｗｈｉｃｈ ａｃｃｏｕｎｔｉｎｇ
ｆｏｒ ９９.１２％ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ. Ｔｈｅ Ｃｈａｏ １ Ｉｎｄｅｘ ａｎｄ Ｒｉｃｈｎｅｓｓ Ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｔｈｅ ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｓｕｍｍｅｒ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ｗｉｎｔｅｒ ｉｎ ｔｈｅ Ｍａｏｗｅｉ Ｓｅａ ｏｆ Ｂｅｉｂｕ Ｇｕｌｆ (Ｐ<
０.０５). Ａｄｄｉｔｉｏｎａｌｌｙꎬ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＰＣｏＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ＡＮＯＳＩＭ (Ｒ ＝ ０.５８６ꎬ Ｐ<０.００１)
ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｗｏ ｓｅａｓｏｎａｌ
ｇｒｏｕｐｓ. Ｔｈｅ Ｗｅｌｃｈ′ｓ ｔ￣ｔｅｓｔ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ １５ ｏｒｄｅｒｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｖａｒｉｅｄ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｕｍｍｅｒ ａｎｄ ｗｉｎｔｅｒ (Ｐ<
０.０５ ). Ａｍｏｎｇ ｔｈｅｍꎬ Ｅｕｚｅｂｙａｌｅｓꎬ Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓꎬ ＳＡＲ１１ꎬ Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓꎬ Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌａｌｅｓꎬ Ｂａｃｉｌｌａｌｅｓꎬ ａｎｄ
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｉｎ ｓｕｍｍｅｒ ｇｒｏｕｐꎬ Ｏｃｅａｎｏｓｐｉｒｉｌｌａｌｅｓꎬ Ｐｒｏｐｉｏｎｉｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓꎬ Ｎｅｖｓｋｉａｌｅｓꎬ
Ｖｉｂｒｉｏｎａｌｅｓꎬ Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｌｅｓꎬ Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓꎬ Ｒｈｏｄｏｓｐｉｒｉｌｌａｌｅｓꎬ ａｎｄ Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｌｅｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｉｎ
ｗｉｎｔｅｒ ｇｒｏｕｐ. Ｔｈｅ ｃｏ￣ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳｐａｒＣＣ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ａ ｍｏｒｅ ｃｏｍｐｌｅｘ ｔｏｐｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｅａｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏ￣ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ｗａｓ ｆｏｕｎｄ ｉｎ ｓｕｍｍｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ｗｉｎｔｅｒ. Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅꎬ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒ￣ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ
ｃｏ￣ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ｗｅｒｅ ｍａｉｎｌｙ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｇｒｅａｔｅｒ ｉｎ ｓｕｍｍｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ｗｉｎｔｅｒ. Ａｎｄ ｔｈｅ
ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｉｎｔｅｒ￣ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｓ ７０.３％ ｉｎ ｓｕｍｍｅｒ ｇｒｏｕｐꎬ ａｎｄ ｔｈａｔ ｉｓ ６８.９％ ｉｎ ｗｉｎｔｅｒ ｇｒｏｕｐ. Ｔｈｅ ｐａｒｔｉａｌ
Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ ｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ (Ｐ < ０. ０５) ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅꎬ ｓａｌｉｎｉｔｙꎬ ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｘｙｇｅｎꎬ ｔｏｔａｌ ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ. Ａｍｏｎｇ ｔｈｅｓｅ ｆａｃｔｏｒｓꎬ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ (Ｒ＝ ０.３２６ꎬ Ｐ<０.００１) ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ (Ｒ ＝ ０.５１２ꎬ Ｐ<０.００１) ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ
ｄｅｇｒｅｅ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ Ｍａｏｗｅｉ Ｓｅａꎬ Ｂｅｉｂｕ Ｇｕｌｆꎬ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｓ ｔｈｅ
ｋｅｙ ｆａｃｔｏｒｓ ｔｈａｔ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ. Ｏｖｅｒａｌｌꎬ ｔｈｉｓ ｗｏｒｋ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ａ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ
ｒｅｖｅａｌｉｎｇ ｍａｒｉｎｅ ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ Ｂｅｉｂｕ Ｇｕｌｆꎬ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｓｏｌｉｄ ｅｖｉｄｅｎｃｅｓ ｆｏｒ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｒｅｓｏｕｒｃｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ Ｍａｏｗｅｉ Ｓｅａ.

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ: Ｂｅｉｂｕ Ｇｕｌｆꎻ Ｍａｏｗｅｉ Ｓｅａꎻ ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａꎻ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎻ ｓｅａｓｏｎａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎꎻ ｃｏ￣ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ
ｎｅｔｗｏｒｋꎻ １６Ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ

海洋约占地球总表面积的 ７１％ꎬ是地球上最庞大的水生生态系统[１]ꎮ 海洋中的浮游细菌是地球上最大、
最活跃的微生物群落之一[２]ꎮ 浮游细菌作为海洋生态系统中重要的生产者和分解者ꎬ广泛参与海洋中的物

质循环和能量流动[３]ꎬ 还对海洋生态系统稳定性具有重要作用ꎬ 与环境密切相关ꎮ 如放线菌门

(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、蓝细菌门(Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)的物种丰度与氨氮和硝酸盐浓度具有极显著正相关性[４]ꎬ可作为

指示海洋水体无机氮含量变化ꎬ反映海洋环境状况ꎮ 因此ꎬ研究海洋环境中浮游细菌群落结构与多样性ꎬ对预

测海洋环境变化具有重要意义ꎮ
基于微生物分离纯化和高通量测序技术ꎬ国内外研究人员对海洋浮游细菌的群落结构和多样性进行了大

量研究ꎮ 研究发现温度、盐度、溶解氧、氮磷营养物质、总有机碳、化学需氧量等环境因子能够影响海洋浮游细

０１１８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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菌群落结构[５—９]ꎮ 例如ꎬＧｅｒｍａｎ 等[１０]研究了越南金兰湾(Ｃａｍ Ｒａｎｈ Ｂａｙ)和文丰湾(Ｖａｎ Ｐｈｏｎｇ Ｂａｙ)的浮游细

菌群落结构ꎬ发现 Ｒｕｂｒｉｐｉｒｅｌｌｕｌａ、细小杆菌属(Ｌｅｐｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)、Ｈｙｐｎｏｃｙｃｌｉｃｕｓ 和卟杆菌属(Ｐｏｒｐｈｙｒｏｂａｃｔｅｒ)等可

以用来指示磷酸盐变化ꎬ反映出浮游细菌对海洋富营养化的指示作用ꎮ 胡常巨等[１１] 研究了象山港不同的富

营养区域的浮游细菌分布模式ꎬ结果发现化学需氧量是影响象山港海域浮游细菌群落结构和多样性的主要环

境因子(Ｐ<０.０５)ꎮ
北部湾茅尾海是典型的亚热带半封闭浅海海湾ꎬ面积约 １３５ｋｍ２ꎬ平均水深 ０.１—５ｍ[１２]ꎮ 茅尾海渔业资源

非常丰富ꎬ区位优势突出ꎬ是香港巨牡蛎(Ｃｒａｓｓｏｓｔｒｅａ ｈｏｎｇｋｏｎｇｅｎｓｉｓ)在我国最重要的养殖地区[１３—１４]ꎮ 近年来ꎬ
北部湾海洋微生物多样性成为了国内生态学领域的研究热点之一ꎬ李楠等[１５] 研究了北部湾浮游细菌群落分

布特征ꎬ结果发现温度、叶绿素 ａ、总溶解氮和硝酸盐是影响浮游细菌群落结构的主要环境驱动因子ꎮ 倪健斌

等[１６]研究北部湾夏、冬两季浮游细菌的分布特征及其驱动因子ꎬ发现夏季异养细菌平均丰度高于冬季ꎬ而叶

绿素 ａ 是影响异养细菌群落分布的关键控制因子ꎮ 截止目前ꎬ茅尾海浮游细菌群落组成及其主要驱动因子尚

不清晰ꎮ 本文基于 １６Ｓ 核糖体 ＲＮＡ(１６Ｓ ｒＲＮＡ)基因高通量测序技术及生物信息学研究方法ꎬ研究了茅尾海

夏、冬两季的浮游细菌群落多样性及其关键控制因子ꎮ 研究结果将有助于揭示海洋生态系统中浮游细菌群落

多样性变化规律ꎬ以期为北部湾茅尾海海域的生态预警和环境治理提供参考ꎮ

图 １　 北部湾茅尾海采样站位分布图

Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｔａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ Ｍａｏｗｅｉ Ｓｅａꎬ Ｂｅｉｂｕ Ｇｕｌｆ

Ｌ１—Ｌ７ 表示站点名

１　 材料与方法

１.１　 站点分布和样品采集

于 ２０１７ 年 ６ 月(夏季)和 ２０１７ 年 １２ 月(冬季)期

间在北部湾茅尾海对表层水下 ０.５ｍ 处采集样品ꎮ 根据

茅尾海的水文特征以及地理特征ꎬ设置了 Ｌ１—Ｌ７ 共 ７
个站点(图 １)ꎮ 使用 Ｎｉｓｋｉｎ 采水器采集表层海水样品ꎬ
每个站点采集五个 １Ｌ 重复样品ꎬ共获得 ７０ 个表层海水

样品ꎮ 现 场 使 用 便 携 式 仪 器 ＹＳＩ ( Ｙｅｌｌｏｗ Ｓｐｒｉｎｇｓ
Ｉｎｓｔｒｕｍｅｎｔ Ｃｏｍｐａｎｙꎬ Ｙｅｌｌｏｗ Ｓｐｒｉｎｇｓꎬ ＯＨꎬ ＵＳＡ)测定海

水温度、ｐＨ、溶解氧(Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ Ｏｘｙｇｅｎꎬ ＤＯ)和盐度ꎮ 将

海水样品低温保存在冰盒中ꎬ运送至实验室进行后续相

关分析ꎮ
１.２　 环境因子分析

将每份海水样品(１Ｌ)通过 ２０μｍ 的滤膜(Ｎａｌｇｅｎｅꎬ
Ｒｏｃｈｅｓｔｅｒꎬ ＮＹꎬ ＵＳＡ)预过滤ꎬ以去除海水样品中较大

的杂质ꎮ 取 ５００ｍＬ 预过滤的水样ꎬ用 ０. ４５μｍ 滤膜

(Ｍｉｌｌｉｐｏｒｅ Ｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎꎬ Ｂｉｌｌｅｒｉｃａꎬ ＭＡꎬ ＵＳＡ)过滤ꎬ滤膜储存于－２０℃供叶绿素 ａ(Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ￣ａꎬ Ｃｈｌ￣ａ)分析使

用ꎮ 剩余的预过滤水样ꎬ用 ０. ２２μｍ 滤膜(Ｍｉｌｌｉｐｏｒｅ Ｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎꎬ Ｂｉｌｌｅｒｉｃａꎬ ＭＡꎬ ＵＳＡ)过滤ꎬ将菌膜储存于

－８０℃备用ꎬ以便后续细菌基因组 ＤＮＡ 提取ꎮ 环境因子参照«海洋监测规范»(ＧＢ １７３７８.４—２００７) [１７] 进行测

定ꎮ 如亚硝酸盐(Ｎｉｔｒｉｔｅꎬ ＮＯ－
２ )使用萘乙二胺分光光度法、硝酸盐(Ｎｉｔｒａｔｅꎬ ＮＯ－

３ )使用镉柱还原法、氨氮

(Ａｍｍｏｎｉｕｍꎬ ＮＨ＋
４)使用靛酚蓝分光光度法、化学需氧量(Ｃｈｅｍｉｃａｌ Ｏｘｙｇｅｎ Ｄｅｍａｎｄꎬ ＣＯＤ)使用碱性高锰酸钾

法、总有机碳(Ｔｏｔａｌ Ｏｒｇａｎｉｃ Ｃａｒｂｏｎꎬ ＴＯＣ)使用总有机碳仪器法ꎮ 采用丙酮法ꎬ在黑暗处萃取 ２４ｈꎬ并通过荧光

分析仪测定 Ｃｈｌ￣ａ 浓度ꎮ 使用 Ｌａｃｈａｔ Ｑｕｉｃｋｃｈｅｍ８５００ 流动注射分析仪(Ｈａｃｈꎬ ＵＳＡ) 测定总溶解氮( Ｔｏｔａｌ
Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ Ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ＴＤＮ)和总溶解磷(Ｔｏｔａｌ Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎬ ＴＤＰ)浓度ꎮ
１.３　 ＤＮＡ 提取和 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 ＰＣＲ 扩增

参照试剂盒(ＤＮｅａｓｙ Ｐｏｗｅｒ Ｗａｔｅｒ Ｋｉｔꎬ ＱＩＡＧＥＮꎬ ＵＳＡ)说明书ꎬ提取菌膜细菌基因组 ＤＮＡꎬ使用 ＮａｎｏＤｒｏｐ

１１１８　 １９ 期 　 　 　 廖能健　 等:广西北部湾茅尾海夏冬季浮游细菌群落结构及其影响因子 　
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分光光度计 ( Ｄｅｌａｗａｒｅꎬ ＵＳＡ) 测定 ＤＮＡ 浓度和纯度ꎮ 用引物 ３４１Ｆ ( ＣＣＴＡＣＧＧＧＮＧＧＣＷＧＣＡＧ) 和 ８０５Ｒ
(ＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣ)扩增细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的 Ｖ３ －Ｖ４ 区[１８]ꎮ 聚合酶链式反应( Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ
Ｃｈａｉｎ Ｒｅａｃｔｉｏｎꎬ ＰＣＲ)条件为:９５℃预变性 ６０ｓꎬ９５℃变性 ３０ｓꎬ５２℃退火 ３０ｓꎬ７２℃延伸 ６０ｓꎬ３５ 次循环ꎬ７２℃终

延伸 １０ｍｉｎꎮ ＰＣＲ 产物通过 １％琼脂糖凝胶电泳检验质量ꎮ
１.４　 高通量测序和生物信息学分析

将合格的 ＰＣＲ 产物送至联川生物科技有限公司完成高通量测序(２５０ＰＥ ＭｉＳｅｑ 系统)ꎮ 测序完成后ꎬ使
用 ＱＩＩＭＥ２ 对测序数据进行分析[１９]ꎬ利用 ＶＳＥＡＲＣＨ 算法检测并剔除嵌合序列[２０]ꎮ 可操作分类单元

(Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓꎬ ＯＴＵｓ)以 ９７％相似性聚类[２１]ꎮ 去除低质量序列(分数低于 ２０)以便最大限度地

减少随机测序错误的影响ꎮ 对剔除条形码和引物后的剩余序列进行修剪ꎬ使所有序列的接头和末端位置在与

ＳＩＬＶＡ 数据库比对时相似ꎬ并通过 ＵＣＨＩＭＥ 进行嵌合体筛选[２２]ꎮ 剔除属于叶绿体和线粒体的嵌合体和序列

后ꎬ采用 ＲＤＰ Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 贝叶斯算法对 ９７％相似性水平的有效序列进行分类(最低置信度为 ５０％)ꎮ
使用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０１９ｂ ６４Ｂｉｔ 绘制北部湾茅尾海环境因子分布特征和变化趋势ꎮ 使用 Ａｕｔｏｏｌｓ 平台(ｈｔｔｐｓ: / /

ｗｗｗ.ｃｌｏｕｄｔｕｔｕ.ｃｏｍ)ꎬ在门(Ｐｈｙｌｕｍ)水平上做相对丰度图ꎬ反映北部湾茅尾海浮游细菌优势种的分布情况ꎮ 基

于该网站平台ꎬ使用 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ(丰富度)、Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数表示浮游细菌 α 多样性[２３]ꎬ使用

相似性分析(Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓꎬ ＡＮＯＳＩＭ)ꎬ检验夏、冬两季浮游细菌群落间是否存在显著差异[２４]ꎬ使用基

于布雷柯蒂斯距离(Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ ｄｉｓｔａｎｃｅ)的主坐标分析(Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏ￣ｏｒｄｉｎａｔｅｓ Ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ＰＣｏＡ)展示浮游细菌

群落 β 多样性[２５]ꎮ 基于 ＳＴＡＭＰ 软件(ｖ.２.１.３)在目(ｏｒｄｅｒ)水平上ꎬ对夏、冬两季的浮游细菌丰度进行组间差

异分析(Ｗｅｌｃｈ′ｓ ｔ － ｔｅｓｔ) [２６]ꎮ 使用 Ｒ 语言( ｖ. ４. １. ２) “ ｖｅｇａｎ”包ꎬ进行曼特尔(Ｍａｎｔｅｌ)和偏曼特尔( ｐａｒｔｉａｌ
Ｍａｎｔｅｌ)检验ꎬ用于分析浮游细菌群落结构与环境因子之间的相关性[２７]ꎮ 基于 ＳｐａｒＣＣ 方法ꎬ使用“ ｉｇｒａｐｈ”包
和 Ｇｅｐｈｉ(Ｖ ０.９.７)交互式软件ꎬ对浮游细菌在属水平( ｜Ｒ ｜ >０.７ꎬ Ｐ<０.０１)的共发生网络进行可视化[２８]ꎮ 本研

究使用的测序数据全部保存在 ＮＣＢＩ ＳＲＡ 数据库(登录号: ＰＲＪＮＡ６０１８４３)ꎮ
注:本研究所使用的环境因子和浮游细菌序列数据均采用五个重复样品的平均值计算ꎮ

２　 　 结果与分析

２.１　 　 北部湾茅尾海环境因子分布特征

北部湾茅尾海夏、冬两季环境因子的理化参数如图 ２ 所示ꎬ夏、冬两季水温较为恒定ꎬ夏季各站点的平均

水温为(２７.８±０.４) ℃ꎬ而冬季的平均水温为(１４.９±０.２) ℃ꎮ 冬季的海水盐度比夏季高ꎬｐＨ 则相反ꎮ 无论是

盐度还是 ｐＨꎬ都沿着 Ｌ１ 至 Ｌ７ 站位整体呈上升趋势ꎮ 夏季水体中 ＤＩＮ (ＮＯ－
２、ＮＯ

－
３、ＮＨ

＋
４ )等营养物质浓度比

冬季高ꎬ不同的是 ＮＯ－
２ 和 ＮＯ－

３ 无论是夏季还是冬季都呈下降的趋势ꎬ而 ＮＨ＋
４ 只在夏季呈上升趋势ꎬ且在 Ｌ５

站点达到最大值(０.１６ｍｇ / Ｌ)ꎮ 在夏季ꎬＴＤＮ 浓度呈先下降后上升ꎬ在 Ｌ７ 站点又急剧下降ꎬ并达到最小值

(０.４２ｍｇ / Ｌ)ꎻ在冬季ꎬＴＤＮ 浓度变化较为复杂ꎬ具有先降后升、再降后升的特点ꎮ Ｃｈｌ￣ａ、ＣＯＤ 和 ＴＯＣ 等环境参

数浓度呈夏季高、冬季低的分布趋势ꎬ且 ＣＯＤ 和 ＴＯＣ 无论是夏季还是冬季ꎬ整体上都呈下降趋势ꎮ 另外发

现ꎬ在 Ｌ７ 站点ꎬ冬季的 ＴＤＮ 和 Ｃｈｌ￣ａ 浓度高于夏季ꎮ
２.２　 　 不同季节浮游细菌的群落组成与 α 多样性

本研究中海洋浮游细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因高通量测序共获得 １１ 个门、３６ 个纲、８６ 个目、１８８ 个科和 ５０６ 个

属ꎮ Ｇｏｏｄ′ｓ 覆盖度达到了 ９８.８３％ꎬ表明测序结果基本上覆盖了全部物种ꎮ 在门的分类水平上绘制相对丰度

图(图 ３)ꎬ优势浮游细菌类群为变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)、放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、
拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)和蓝细菌门(Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)ꎬ其平均相对丰度分别为 ５２.４７％、１７.３４％、１６.３９％、７.５４％
和 ５.３８％ꎻ优势类群占浮游细菌总丰度的 ９９.１２％ꎬ而未注释到的浮游细菌类群仅占 ０.１４％ꎮ 此外ꎬ夏季和冬

季样品中ꎬ变形菌门的平均相对丰度都是最大的ꎬ分别占 ４０.１９％和 ６８.９９％ꎮ 值得注意的是ꎬＬ２ 站点夏季样品

中ꎬ厚壁菌门所占比例最大ꎬ达到 ９０.１８％ꎻＬ３ 站点冬季样品中ꎬ变形菌门所占浮游细菌总丰度的比例高达
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图 ２　 北部湾茅尾海夏、冬两季环境因子分布

Ｆｉｇ.２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｓｕｍｍｅｒ ａｎｄ ｗｉｎｔｅｒ ｉｎ ｔｈｅ Ｍａｏｗｅｉ Ｓｅａꎬ Ｂｅｉｂｕ Ｇｕｌｆ

９５.３３％ꎮ 另外ꎬ夏季样品中拟杆菌门占浮游细菌总丰度的 １２.１％ꎬ而冬季仅占 １.４１％ꎮ 总体而言ꎬ北部湾茅尾

海样品中浮游细菌的 α 多样性夏、冬两季存在显著差异(图 ４)ꎮ 其中ꎬＣｈａｏ １ 指数可以用来反映浮游细菌类

群的多样性ꎬ夏、冬两季的 Ｃｈａｏ １ 指数(Ｐ ＝ ０.０３３)和 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ 指数(Ｐ ＝ ０.０１４)都存在显著差异ꎬ并且夏季的

Ｃｈａｏ １ 指数和 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ 指数均大于冬季ꎬ表明北部湾茅尾海夏季浮游细菌的 α 多样性比冬季高ꎮ
２.３　 不同季节浮游细菌群落差异性分析

基于 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ 距离的 ＰＣｏＡ 分析结果表明ꎬ浮游细菌群落结构存在季节性差异(图 ５)ꎮ 两条 ＰＣｏＡ 轴

分别解释了总变异的 ２２.４４％和 １２.２３％ꎮ 通过 ＡＮＯＳＩＭ 检验进一步证实ꎬ夏、冬两个季节的浮游细菌群落结

构差异显著(Ｒ＝ ０.５８６ꎬ Ｐ<０.００１)ꎮ
北部湾茅尾海夏、冬两季在属水平上的共发生网络表明ꎬ参与网络联系的浮游细菌类群主要为变形菌门、

放线菌门、拟杆菌门、蓝细菌门和厚壁菌门ꎬ其他细菌门类和未注释到的物种在网络构建过程中占比较低

(图 ６)ꎮ 夏季和冬季的浮游细菌属共发生网络差异明显ꎬ表现出不同的网络拓扑结构(表 １)ꎮ 其中ꎬ夏季的

网络节点数、边数量、平均度、网络密度和平均聚类系数均大于冬季ꎬ表明夏季的浮游细菌种间联系更加紧密ꎮ
此外ꎬ夏季网络的节点之间正相关占比为 ７０.３％ꎬ冬季网络的节点之间正相关占比为 ６８.９％ꎮ
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图 ３ 　 夏、冬两季各站点优势菌门的平均相对丰度图

Ｆｉｇ.３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ｐｈｙｌｕｍ ｉｎ ｓｕｍｍｅｒ ａｎｄ ｗｉｎｔｅｒ

ＳＵ:夏季 ＳｕｍｍｅｒꎻＷＩ:冬季 ＷｉｎｔｅｒꎻＬ１—Ｌ７:站点名

图 ４ 　 夏、冬两季浮游细菌的 α多样性指数

Ｆｉｇ.４　 Ｔｈｅ α￣ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ (Ｓｈａｎｎｏｎꎬ Ｓｉｍｐｓｏｎꎬ Ｃｈａｏ １ꎬ ａｎｄ Ｒｉｃｈｎｅｓｓ) ｉｎ ｓｕｍｍｅｒ ａｎｄ ｗｉｎｔｅｒ

在目分类水平上ꎬ对夏、冬两季浮游细菌群落结构进行组间差异分析(图 ７)ꎮ 结果发现ꎬ具有组间差异的类

群共有 １５ 个ꎮ 其中ꎬ在夏季样品中显著增加的类群有尤泽比氏菌目(Ｅｕｚｅｂｙａｌｅｓ)、红杆菌目(Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ)、
马尾藻海演化枝 １１(ＳＡＲ１１)、黄杆菌目(Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ)、乳杆菌目(Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌａｌｅｓ)、芽孢杆菌目(Ｂａｃｉｌｌａｌｅｓ)、假
单胞菌目(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ)ꎮ 在冬季样品中显著增加的类群有海洋螺菌目(Ｏｃｅａｎｏｓｐｉｒｉｌｌａｌｅｓ)、丙酸杆菌目

(Ｐｒｏｐｉｏｎｉｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ)、涅瓦菌目(Ｎｅｖｓｋｉａｌｅｓ)、弧菌目(Ｖｉｂｒｉｏｎａｌｅｓ)、伯克氏菌目(Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｌｅｓ)、分枝杆菌目

(Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ)、红螺菌目(Ｒｈｏｄｏｓｐｉｒｉｌｌａｌｅｓ)、亚硝化单胞菌目(Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｌｅｓ)ꎮ
２.４　 不同季节样品与环境因子相关性分析

基于 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ ｄｉｓｔａｎｃｅꎬ对夏、冬两季浮游细菌群落结构与环境因子之间进行 Ｍａｎｔｅｌ 检验和 ｐａｒｔｉａｌ
Ｍａｎｔｅｌ 检验(表 ２)ꎮ Ｍａｎｔｅｌ 检验结果表明ꎬ在夏季样品中ꎬ浮游细菌群落结构与盐度、ＤＯ、ＮＯ－

３、ＮＨ
＋
４、Ｃｈｌ￣ａ、

ＴＤＮ、ＴＤＰ、ＴＯＣ 和 ＣＯＤ 呈极显著正相关(Ｐ<０.００１)ꎬ而与温度和 ｐＨ 无显著相关ꎮ 在冬季样品中ꎬ浮游细菌群
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图 ５ 　 夏、冬两季浮游细菌群落结构差异(ＰＣｏＡ)

　 Ｆｉｇ.５　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｉｎ

ｓｕｍｍｅｒ ａｎｄ ｗｉｎｔｅｒ (ＰＣｏＡ)

ＰＣｏＡ: 主坐标分析 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ￣ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ

落结构与 ｐＨ 呈显著正相关(Ｐ<０.０５)ꎬ与 ＤＯ 无显著相

关关系ꎬ其他的环境因子相关性与夏季样品一致ꎮ
Ｐａｒｔｉａｌ Ｍａｎｔｅｌ 检验结果表明ꎬ在夏季样品中ꎬ浮游

细菌群落结构与 ＤＯ (Ｒ ＝ ０.２３８ꎬ Ｐ<０.０１)、ＮＯ－
３ (Ｒ ＝

０.４２７ꎬ Ｐ < ０. ００１)、ＴＤＮ (Ｒ ＝ ０. ２９２ꎬ Ｐ < ０. ００１)、ＴＤＰ
(Ｒ＝ ０.３３４ꎬ Ｐ<０.００１)和 ＣＯＤ (Ｒ＝ ０.２５０ꎬ Ｐ<０.０１)呈极

显著正相关ꎬ与 ＮＯ－
２(Ｒ ＝ ０.１７７ꎬ Ｐ<０.０５)呈显著正相

关ꎮ 在冬季样品中ꎬ浮游细菌群落结构与 Ｃｈｌ￣ａ (Ｒ ＝
０.２４９ꎬ Ｐ<０.０１)、ＮＯ－

３(Ｒ＝ ０.３８０ꎬ Ｐ<０.００１)和 ＴＤＰ (Ｒ＝
０.３７４ꎬ Ｐ<０.００１)呈极显著正相关ꎬ与 ＮＨ＋

４(Ｒ＝ ０.１９４ꎬ Ｐ
<０.０５)和 ＣＯＤ (Ｒ＝ ０.１６９ꎬ Ｐ<０.０５)呈显著正相关ꎮ 表

明 ＮＯ－
３、ＴＤＰ 和 ＣＯＤ 是影响夏、冬两季浮游细菌群落结

构的关键控制因子ꎮ 对于所有季节样品(总样品)而

言ꎬ浮游细菌群落结构与温度(Ｒ ＝ ０.３２６ꎬ Ｐ<０.００１)、
ＤＯ (Ｒ＝ ０.１５３ꎬ Ｐ<０.００１)和 ＴＤＰ (Ｒ＝ ０.５１２ꎬ Ｐ<０.００１)
都呈极显著正相关ꎬ与盐度(Ｒ＝ ０.０９４ꎬ Ｐ<０.０５)和 ＴＤＮ
(Ｒ＝ ０.０９２ꎬ Ｐ<０.０５)呈显著正相关ꎮ 另外ꎬ本研究还发

现浮游细菌群落结构与 ＴＤＰ 和温度都呈现出较高的相

关性ꎬ表明 ＴＤＰ 和温度对于构造浮游细菌群落结构和

多样性具有重要作用ꎮ

图 ６　 夏、冬两季在属分类水平上的共发生网络

Ｆｉｇ.６　 Ｔｈｅ ｃｏ￣ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ｉｎ ｓｕｍｍｅｒ ａｎｄ ｗｉｎｔｅｒ ａｔ ｔｈｅ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｇｅｎｕｓ

网络图中每个节点代表一个属ꎬ节点的大小表示“度”的大小ꎻ节点之间的连线代表相关联系ꎬ红色连线代表正相关ꎬ绿色连线代表负相关

( ｜Ｒ ｜ >０.７ꎬ Ｐ<０.０１)ꎻ相对丰度低于 １％的定义为“Ｏｔｈｅｒ ｐｈｙｌｕｍ”ꎻＡｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ:放线菌门ꎻＢａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ:拟杆菌门ꎻＣｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ:蓝细菌门ꎻ

Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ:厚壁菌门ꎻＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ:变形菌门ꎻＯｔｈｅｒ ｐｈｙｌｕｍ:其他菌门ꎻＵｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ:未注释类群
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图 ７　 在目分类水平上(Ｗｅｌｃｈ′ｓ ｔ￣ｔｅｓｔ)ꎬ使用 ＳＴＡＭＰ 软件分析夏、冬两季浮游细菌群落组间差异

Ｆｉｇ.７　 Ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｔｈｅ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｏｒｄｅｒ (Ｗｅｌｃｈ′ｓ ｔ￣ｔｅｓｔ) ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｕｍｍｅｒ ａｎｄ

ｗｉｎｔｅｒ ｕｓｉｎｇ ＳＴＡＭＰ

Ｏｃｅａｎｏｓｐｉｒｉｌｌａｌｅｓ:海洋螺菌目ꎻＰｒｏｐｉｏｎｉｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ:丙酸杆菌目ꎻＥｕｚｅｂｙａｌｅｓ:尤泽比氏菌目ꎻＮｅｖｓｋｉａｌｅｓ:涅瓦菌目ꎻＲｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ:红杆菌目ꎻ

ＳＡＲ１１:马尾藻海演化枝 １１ Ｓａｒｇａｓｓｏ Ｓｅａ １１ ｃｌａｄｅꎻＶｉｂｒｉｏｎａｌｅｓ:弧菌目ꎻＦｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ:黄杆菌目ꎻＢｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｌｅｓ:伯克氏菌目ꎻＬａｃｔｏｂａｃｉｌｌａｌｅｓ:

乳杆菌 目ꎻ Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ: 分 枝 杆 菌 目ꎻ Ｒｈｏｄｏｓｐｉｒｉｌｌａｌｅｓ: 红 螺 菌 目ꎻ Ｂａｃｉｌｌａｌｅｓ: 芽 孢 杆 菌 目ꎻ Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｌｅｓ: 亚 硝 化 单 胞 菌 目ꎻ

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ:假单胞菌目

表 １ 　 夏、冬两季浮游细菌共发生网络拓扑结构参数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｏｐｏｌｏｇｉｃａｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏ￣ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ｉｎ ｓｕｍｍｅｒ ａｎｄ ｗｉｎｔｅｒ
参数
Ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

夏季
Ｓｕｍｍｅｒ

冬季
Ｗｉｎｔｅｒ

参数
Ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

夏季
Ｓｕｍｍｅｒ

冬季
Ｗｉｎｔｅｒ

节点数 Ｎｏｄｅｓ ｎｕｍｂｅｒ １３９ ９９ 网络直径 Ｇｒａｐｈ ｄｉａｍｅｔｅｒ ８ ９

边数 Ｅｄｇｅｓ ｎｕｍｂｅｒ ５９２ ２１２ 网络密度 Ｇｒａｐｈ ｄｅｎｓｉｔｙ ０.０６２ ０.０４４

平均度 Ａｖｅｒａｇｅ ｄｅｇｒｅｅ ８.５１８ ４.２８３ 平均聚类系数
Ａｖｅｒａｇｅ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ０.５７５ ０.４４

平均路径长度 Ａｖｅｒａｇｅ ｐａｔｈ ｌｅｎｇｔｈ ３.２７４ ４.０２ 模块化 Ｍｏｄｕｌａｒｉｔｙ ０.５１８ ０.６５５

６１１８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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表 ２　 浮游细菌群落的 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ距离与环境因子之间 Ｍａｎｔｅｌ 检验和 ｐａｒｔｉａｌ Ｍａｎｔｅｌ 检验 Ｒ 值

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ ａｎｄ ｐａｒｔｉａｌ Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ

ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

环境因子
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒ

所有样品 Ａｌｌ ｓａｍｐｌｅｓ 夏季 Ｓｕｍｍｅｒ 冬季 Ｗｉｎｔｅｒ

曼特尔
Ｍａｎｔｅｌ

偏曼特尔
Ｐａｒｔｉａｌ Ｍａｎｔｅｌ

曼特尔
Ｍａｎｔｅｌ

偏曼特尔
Ｐａｒｔｉａｌ Ｍａｎｔｅｌ

曼特尔
Ｍａｎｔｅｌ

偏曼特尔
Ｐａｒｔｉａｌ Ｍａｎｔｅｌ

温度 ０.４１７∗∗∗ ０.３２６∗∗∗ －０.０１５ －０.０４５ －０.００４ ０.０３８
ｐＨ ０.０９８∗∗∗ ０.０５９ ０.００７ －０.０１１ ０.０７７∗ ０.０７６
盐度 ０.２６０∗∗∗ ０.０９４∗ ０.３９６∗∗∗ －０.０１６ ０.３５９∗∗∗ ０.０８３
ＤＯ ０.４３１∗∗∗ ０.１５３∗∗∗ ０.３７９∗∗∗ ０.２３８∗∗ －０.００５ －０.１４３
ＮＯ－

２ ０.２９８∗∗∗ －０.１２０ ０.４４∗∗∗ ０.１７７∗ ０.３１１∗∗∗ －０.１２３
ＮＯ－

３ ０.４３８∗∗∗ ０.０４５ ０.４７６∗∗∗ ０.４２７∗∗∗ ０.４４０∗∗∗ ０.３８０∗∗∗

ＮＨ＋
４ ０.２８２∗∗∗ ０.００９ ０.３１２∗∗∗ －０.１２１ ０.３７４∗∗∗ ０.１９４∗

Ｃｈｌ￣ａ ０.２０８∗∗∗ －０.０３５ ０.２２６∗∗∗ －０.０１ ０.４４２∗∗∗ ０.２４９∗∗

ＴＤＮ ０.２９３∗∗∗ ０.０９２∗ ０.３７６∗∗∗ ０.２９２∗∗∗ ０.３４２∗∗∗ ０.１２３
ＴＤＰ ０.４５６∗∗∗ ０.５１２∗∗∗ ０.４４６∗∗∗ ０.３３４∗∗∗ ０.４３９∗∗∗ ０.３７４∗∗∗

ＴＯＣ ０.３０６∗∗∗ －０.１０４ ０.３８３∗∗∗ ０.１２３ ０.３９６∗∗∗ ０.０９７
ＣＯＤ ０.３５７∗∗∗ －０.１３３ ０.４１７∗∗∗ ０.２５０∗∗ ０.４０６∗∗∗ ０.１６９∗

　 　 ∗表示显著相关ꎬ∗:Ｐ<０.０５ꎬ∗∗:Ｐ<０.０１ꎬ∗∗∗:Ｐ<０.００１ꎻｐＨ:酸碱度ꎻＤＯ:溶解氧 Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｘｙｇｅｎꎻＮＯ－
２ :亚硝酸盐 ＮｉｔｒｉｔｅꎻＮＯ－

３ :硝酸盐

ＮｉｔｒａｔｅꎻＮＨ＋
４ :氨氮 ＡｍｍｏｎｉｕｍꎻＣｈｌ￣ａ:叶绿素 ａ Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ￣ａꎻＴＤＮ:总溶解氮 Ｔｏｔａｌ ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻＴＤＰ:总溶解磷 Ｔｏｔａｌ ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎻＴＯＣ:

总有机碳 Ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎻＣＯＤ:化学需氧量 Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｏｘｙｇｅｎ ｄｅｍａｎｄ

３　 讨论

目前ꎬ关于茅尾海浮游细菌群落在分子水平上的研究还较少ꎮ 研究微生物群落结构的传统手段主要有分

离纯化培养[２９]、１６Ｓ ｒＤＮＡ 变性梯度凝胶电泳法(ＤＧＧＥ)和 １６Ｓ ｒＤＮＡ 克隆文库法等[３０—３１]ꎮ 这些传统分析方

法费时费力ꎬ分析通量有限ꎬ而海洋浮游细菌多样性极其丰富ꎬ所处生境复杂多变ꎮ 使用传统方法所获取的信

息存在局限性ꎬ对于分析结果可能产生较大误差ꎬ不利于揭示细菌群落结构[３２]ꎮ
高通量测序技术无需经过培养或分离纯化过程ꎬ直接对 ＰＣＲ 产物进行测序便可获得丰富的物种信息ꎬ具

有通量大、测序快等特点ꎬ被广泛应用于生物多样性研究[３３—３５]ꎮ 因此ꎬ本文基于非培养的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因高通

量测序技术ꎬ研究了茅尾海不同季节浮游细菌群落组成与多样性ꎬ并进一步阐明了影响茅尾海浮游细菌群落

的关键环境因子ꎮ
３.１　 茅尾海浮游细菌群落结构与多样性

北部湾属于典型的亚热带河口海域ꎬ渔业资源丰富ꎬ生物多样性高[１２]ꎮ 近年来ꎬ大量研究者围绕北部湾

海域微生物多样性展开研究[３６—３８]ꎬ但是针对茅尾海海域的浮游细菌多样性的研究报道仍不多见ꎮ 本研究利

用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因高通量测序技术ꎬ发现茅尾海优势浮游细菌门类为变形菌门、厚壁菌门、放线菌门、拟杆菌门

和蓝细菌门ꎬ优势类群占比高达 ９９.１２％ꎮ 虞嘉玥等[３９] 研究象山港海区的浮游细菌群落组成也发现ꎬ变形菌

门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ ５０.７４％)、蓝细菌门(Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ １３.８０％)、放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ １３.５１％)、厚壁菌

门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓꎬ １０.０２％)和拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓꎬ ９.６３％)为优势类群ꎬ与本研究结果一致ꎮ 在法国的土伦

湾(Ｔｏｕｌｏｎ Ｂａｙ)和洛里昂湾(Ｌｏｒｉｅｎｔ Ｂａｙ) [４０]、香港牛尾海(Ｐｏｒｔ Ｓｈｅｌｔｅｒ) [４１]和胶州湾[４２]等众多海域ꎬ也发现变

形菌门、蓝细菌门、放线菌门、拟杆菌门在海洋浮游细菌中占据优势ꎬ与本研究结果类似ꎮ 这些优势类群具有

多种参与碳固定、甲烷代谢、氮代谢、氧化磷酸化、光合作用和硫代谢的基因ꎬ可通过形成生物膜产生胞外聚合

物ꎬ促进物质转化[４３—４４]ꎮ 如变形菌门、放线菌门和厚壁菌门对 ＣＯ２的吸收能力较强ꎬ厚壁菌门和拟杆菌门可

同时完成发酵和硫酸盐的还原[４３—４４]ꎮ 以上研究说明ꎬ这些优势类群ꎬ拥有较好的环境适应能力以及物质利用

能力ꎬ使它们能够在复杂的海洋环境中占据优势地位ꎮ 例如ꎬＢｅａｔｒｉｚ Ｆｅｒｎáｎｄｅｚ￣Ｇóｍｅｚ 等[４５]研究发现ꎬ拟杆菌

门在海洋环境中适应性强ꎬ可附着在颗粒、细胞表面或依附藻类生长ꎬ可以高效降解高分子(Ｈｉｇｈ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
Ｗｅｉｇｈｔꎬ ＨＭＷ)化合物ꎬ促进海洋碳循环ꎬ加速生物地球化学循环过程ꎮ 董旭日等[４６]研究了中国汕头、泉州等
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近岸养殖海域的细菌群落结构ꎬ发现附着于微塑料表面的变形菌门细菌(弧菌和假单胞菌)远高于周围海水

环境ꎬ表明此类细菌具有分解微塑料的功能ꎬ有利于改善海洋生境ꎮ 茅尾海浮游细菌的群落结构与海洋生态

系统的稳定性息息相关ꎬ变形菌门和拟杆菌门等优势类群对海洋环境变化敏感ꎬ可用于预测或评价茅尾海生

态系统的功能以及由海水养殖活动产生的生态效应ꎮ
３.２　 浮游细菌群落结构的时空变化

此前研究表明ꎬ海洋浮游细菌在不同的时间和空间尺度上ꎬ群落结构和优势类群呈现出明显的时空异质

性[４７—４８]ꎮ 这种异质性往往与其所处的特定海洋生境密切相关ꎮ 例如ꎬ胡常巨等[１１]发现象山港的浮游细菌群

落结构在养殖区与非养殖区存在显著差异ꎬ养殖区拟杆菌门和放线菌门显著高于非养殖区ꎮ 高权新等[４９] 发

现养殖水域的浮游细菌多样性明显高于非养殖区ꎬ厚壁菌门和变形菌门是养殖区最为丰富的类群ꎮ 本研究中

也发现了类似的结果ꎬ在茅尾海牡蛎养殖区(Ｌ２ 和 Ｌ３ 站点) 变形菌门和厚壁菌门的总丰度共占 ８０％以上ꎮ
这种差异可能是养殖活动改变该海域有机质和营养盐(Ｎ、Ｐ)等营养水平[５０]ꎬ物竞天择ꎬ适应环境变化的细菌

物种(变形菌门和厚壁菌门)丰度增加ꎬ进而影响浮游细菌群落结构[５１]ꎮ 此外ꎬ本研究还发现ꎬ冬季 Ｌ１ 和 Ｌ２
站点以及夏季和冬季 Ｌ６ 站点ꎬ变形菌门占比都超过了 ９０％ꎬ在总样品中占浮游细菌总丰度的 ５２.４７％ꎮ 茅尾

海海域港口泊运等活动频繁ꎬ输入了大量污染物质(如石油烃、芳香烃等)ꎬ超过了环境自净能力ꎬ对海洋生态

系统造成严重的破坏[５２]ꎮ 变形菌降解石油烃、芳香烃类物质的能力ꎬ有助于其适应茅尾海生态环境ꎬ成为优

势物种[５３]ꎮ 麦永湛等[５４]研究了亚热带珠江河口海域浮游细菌群落结构ꎬ发现群落组成存在显著的季节变化

(Ｐ<０.０５)ꎬ并且群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｃｈａｏ １ 指数在夏季均显著高于冬季(Ｐ<０.０５)ꎮ 与该研究结果类似ꎬ茅尾海

浮游细菌的 α 多样性分析也表明了夏季浮游细菌多样性显著高于冬季(图 ４)ꎮ 广西北部湾茅尾海海域夏季

多为雨季ꎬ冬季少雨则为旱季[５５]ꎮ 浮游细菌群落存在明显的季节性行为ꎬ呈现出独特的时间生态位划分[５６]ꎮ
这种差异可能是受到茅尾海特殊生境变化的影响而产生的ꎬ不同物种会随着时间的推移ꎬ在不同的季节成为

优势类群ꎬ从而主导了浮游细菌群落结构的季节性变化[５７—５８]ꎮ 本研究中ꎬ组间差异分析结果也显示了茅尾海

夏季和冬季优势菌目的显著差异(图 ７)ꎮ 共发生网络是揭示微生物群落潜在的生态相互作用及其季节动态

的有力工具ꎬ群落的季节性演替使得共发生网络存在季节性差异[２７ꎬ ５９]ꎮ 本研究构建了北部湾茅尾海浮游细

菌属(ｇｅｎｕｓ)水平的共发生网络ꎬ发现夏季和冬季浮游细菌群落的网络拓扑结构存在较大差异(图 ６ꎬ 表 １)ꎮ
夏季的共发生网络节点数、边数量、平均度、网络密度和平均聚类系数均大于冬季ꎬ说明夏季浮游细菌群落具

有更加复杂的网络联系ꎬ存在更广泛的生态位重叠[６０]ꎮ 在夏季和冬季ꎬ浮游细菌之间主要以正相关(合作关

系)为主ꎬ表明在该海域中ꎬ浮游细菌之间互惠互利的共生关系大于竞争、拮抗和捕食等负面关系[６０]ꎮ 此外ꎬ
夏季样品的种间合作关系强于冬季ꎬ说明了夏季浮游细菌之间的的互惠互利作用更强ꎮ
３.３　 环境因子对茅尾海浮游细菌群落结构的影响

经济高速发展的同时ꎬ伴随着氮、磷和有机污染等陆源污染物质经陆地径流进入海洋ꎬ造成污染物大量累

积ꎬ改变了海水理化性质ꎬ对海洋生态系统造成了破坏ꎬ进而改变海洋微生物多样性[６１]ꎮ 海洋浮游细菌广泛

参与物质代谢和能量流动过程ꎬ与环境因子之间有着密切的关联ꎬ可以对海洋中环境因子变化迅速作出反

应[３—４ꎬ６２]ꎮ 主要的环境影响因子包括:水温、盐度、氮、磷、ＤＯ、ＣＯＤ 和 ＴＯＣ 等[６３—６５]ꎮ 在本研究中ꎬ根据 ｐａｒｔｉａｌ
Ｍａｎｔｅｌ 检验结果ꎬ浮游细菌群落结构与温度、ＤＯ 和 ＴＤＰ 呈极显著正相关ꎬ与盐度和 ＴＤＮ 呈显著正相关ꎮ 温

度可能会影响微生物的分解代谢过程ꎬ控制物质和能量在生态系统中转移的路径与速率[６６]ꎮ 茅尾海夏季浮

游细菌 α 多样性高于冬季ꎬ表明了夏季的海水水温可能有助于浮游细菌的生长繁殖ꎬ适宜的水温为浮游细菌

丰富度的增加创造了有利条件[６７]ꎮ 盐度是影响海洋生态系统微生物生存、生长和分布的重要环境因子ꎬ如弧

菌和希瓦氏菌(Ｓｈｅｗａｎｌｌａ)等变形菌类群在高盐度下丰度更高[６８]ꎮ Ａｌｂｅｒｔ Ｂａｒｂｅｒáｎ 等[６９]研究系统发育结构与

表层海水浮游细菌 β 多样性模式发现ꎬ拟杆菌门的 β 多样性模式主要受盐度控制ꎮ 此外ꎬＴＤＮ 是影响低富营

养化海域弧菌等变形菌群落组装的关键因子[７０]ꎮ Ｊａｒｏｎｅ Ｐｉｎｈａｓｓｉ 等[７１]研究了地中海浮游细菌群落结构的影

响因子ꎬ发现浮游细菌的生长主要受到磷的限制ꎬ而磷的有效性有可能直接影响浮游细菌的群落组成ꎮ 夏季
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茅尾海水体的 ＴＤＰ 浓度低于冬季(图 ２)ꎬ这可能也是夏季浮游细菌 α 多样性高于冬季的原因之一ꎮ
总而言之ꎬ环境因子可以显著影响海洋浮游细菌群落结构ꎬ已有大量的研究证实这一点ꎮ 本研究不足之

处在于ꎬ没有对垂直分层以及年际变化等更大尺度上的浮游细菌群落结构展开进一步探讨ꎮ 此外ꎬ还需深入

研究北部湾海洋微生物的生态功能、食物网循环以及群落构建机制等相关领域ꎬ以期揭示北部湾海洋微生物

群落结构与生态功能多样性ꎬ为北部湾海洋生态系统的环境治理与资源利用提供科学依据ꎮ

４　 结论

北部湾茅尾海浮游细菌多样性丰富ꎬ群落结构存在季节性差异ꎬ多样性表现为夏高冬低的特点ꎮ 此外ꎬ茅
尾海浮游细菌丰富类群也存在环境异质性ꎬ不同站点及不同季节均出现了物种丰度差异ꎬ如变形菌门和厚壁

菌门ꎮ 夏季浮游细菌的共发生网络具有更复杂的网络拓扑结构ꎬ节点之间的相互作用主要以正相关(合作关

系)为主ꎬ且夏季高于冬季ꎮ 浮游细菌群落结构主要受温度、盐度、ＤＯ、ＴＤＰ 和 ＴＤＮ 等环境因子影响ꎮ 其中ꎬ
温度和 ＴＤＰ 与浮游细菌群落结构相关程度更高ꎬ是最关键的环境驱动因子ꎮ
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