
DOI:10.16605/j.cnki.1007-7847.2022.12.0239

海州湾细菌群落结构多样性及环境因子分析

收稿日期: 2022-12-27;修回日期: 2023-06-08;网络首发日期: 2023-10-19

基金项目:国家虾蟹产业技术体系专项资金项目(CARS-48);江苏省农业公共服务补助专项(2021)

作者简介:顾颖(1997— ),女,江苏连云港人,硕士研究生; *通信作者:孙苗苗(1983— ),男,江苏连云港人,博士,高级工程师,主要从事水

产养殖与水生生物病害防控等方面的研究, E-mail: miaosun2007@163.com。

顾 颖1, 伏光辉1, 姚永琪2, 梁宝贵2, 叶仁智1, 王 超1, 卢 璐1, 孙苗苗1*
(1. 连云港市海洋与渔业发展促进中心, 中国江苏 连云港 222000; 2. 上海海洋大学 海洋科学学院, 中国上海 201306)

摘 要:为探究海州湾浅海域的细菌群落结构多样性及其影响因素,选取海州湾 6个点位的表层水和底层水
样品,基于高通量测序技术,对海州湾浅海域细菌群落结构多样性及其分布特征与环境因子的关系进行了分
析。实验结果表明,底层水样的细菌群落丰度和多样性优于表层水样,二者细菌群落间的进化方向具有一定的
差异,但二者的细菌群落间差异不显著;海州湾水域共发现 2 491个操作分类单元(operational taxonomic unit,
OTU),分别属于 32个门、74个纲、116个目、200个科和 364个属;在门水平上,海州湾水域的主要优势菌群为
变形菌门(Proteobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)和蓝细菌门(Cyanobacteria)等;铵盐(ammonium, NH4-N)和叶
绿素(chlorophyll, Chl)是影响海州湾细菌群落结构的主要环境因子。本研究证实海州湾浅海域细菌群落结构多
样性分布与环境因子有一定的关联性,为海州湾浅海域生态系统的可持续发展提供了理论依据。
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Diversity of Bacterial Community Structure and Environmental
Factors in Haizhou Bay
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Abstract: In order to explore the diversity of bacterial community structure and its influencing factors in the
shallow sea area of the Haizhou Bay, both surface and bottom water samples from six sites in the bay were
selected and analyzed based on high-throughput sequencing technology. The results showed that the abun-
dance and diversity of bacterial communities in the bottom water samples were better than those in the sur-
face water samples. There was difference in the evolutionary direction of bacterial communities between the
bottom and surface water samples, but the difference was not significant between the two bacterial communi-
ties. A total of 2 491 operational taxonomic units (OTUs) were detected in the Haizhou Bay, belonging to 32
phyla, 74 classes, 116 orders, 200 families and 364 genera. At the phylum level, the dominant bacteria in
the bay were Proteobacteria, Bacteroidetes and Cyanobacteria. Ammonium (NH4-N) and chlorophyll (Chl) were
found to be the main environmental factors affecting bacterial community structure. The study demonstrated
that the diversity and distribution of bacterial community structure in the shallow sea area of the Haizhou
Bay had a certain correlation with environmental factors, which provided a theoretical basis for the sustaina-
ble development of the shallow sea ecosystem in this area.
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海州湾位于江苏省连云港市沿岸, 北至山东
省日照市, 东连黄海, 全长 86.81 km, 宽 42 km,
是一个典型开放型浅海海湾[1]。海州湾底质类型丰
富、入海河流众多、水质肥沃、生物饵料丰富, 是
众多经济鱼类的产卵场、育幼场和索饵场, 也是我
国重要的渔场之一[2-3]。然而, 近年来由于资源保
护不当、填海造地、过度捕捞、环境污染等因素的

影响, 海州湾资源衰退严重, 水域生态系统的可
持续健康发展遭到破坏[4]。海洋微生物主要包括细
菌、古菌、真菌和病毒等, 是海洋生态系统最重要
的组成成分之一[5]。海洋微生物参与了海洋生物地
球化学循环过程, 同时是水生食物网的重要流通
环节, 在海洋生态系统的功能中具有重要作用[6]。
海水中植物种类、化学需氧量、营养盐浓度等多种

环境因子能够影响微生物群落的丰度和多样性

以及微生物的能量流动和物质循环过程, 进而对
海洋生态系统产生不同的影响[7]。因此, 对海洋微
生物多样性的研究有助于了解海洋微生物群落的

分布特征, 维持海洋生态资源的可持续发展。目
前, 对于海州湾的研究主要集中在浮游植物多样
性、浮游动物多样性、鱼类多样性和海洋环境等方

面[8-12], 针对海州湾水域微生物的研究较少。鉴于
此, 本研究以海州湾表层水域和底层水域水样为
研究对象, 利用 Illumina MiSeq高通量测序技术,
分析了海州湾水域细菌群落结构多样性及其分布

特征与环境因子的关联, 以期为海州湾水域生态
系统的可持续发展提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 样品采集

水样采集于 2022年 11月 3日, 位于连云港
市海州湾。采样点位置如图 1所示, 分别为 CA3
(34毅53忆24义N, 119毅20忆36义E)、RA6 (34毅52忆48义N,
119毅26忆48义E)、RA8 (34毅53忆06义N, 119毅28忆48义E)、
RA16 (34毅53忆24义N, 119毅30忆42义E)、RA9 (34毅52忆48义N,
119毅33忆42义E)、CA1 (34毅53忆24义N, 119毅39忆42义E)。每
个点位各采集 2 L的表层水(B)和底层水(D)。
1.2 理化参数的测定

参照 GB/T 12763.4—2007《海洋调查规范 第
4部分: 海水化学要素调查》测定海州湾水样化学
需氧量 (chemical oxygen demand, COD)、叶绿素
(chlorophyll, Chl)、总悬浮物(total suspended solids,
TSS)、铵盐 (ammonium, NH4-N)、亚硝酸盐 (nitrite,
NO2-N)、硝酸盐 (nitrate, NO3-N)、硅酸盐 (silicate,
SiO3-Si)、磷酸盐(phosphate, PO4-P)等水质指标[13]。
1.3 DNA提取及高通量测序
取 1 L水样经 0.22 滋m无菌纤维膜过滤后收

集滤膜, 采用磁珠式土壤基因组 DNA提取试剂
盒(Omega公司,美国)提取样品总群落基因组DNA,
利用 Qubit 4.0 (ThermoFisher Scientific公司,美国)
检测 DNA浓度后, 对细菌 16S rRNA 基因的 V3~
V4区进行 PCR扩增。PCR 正向引物为 5忆-CC原
TACGGGNGGCWGCAG-3忆, 反向引物为 5忆-GAC原
TACHVGGGTATCTAATCC-3忆。PCR反应条件为:

图 1 海州湾采样点布设
Fig.1 Sampling sites in the Haizhou Bay
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95 益 3 min; 95 益 30 s, 45 益 30 s, 72 益 30 s, 5
个循环; 95 益 30 s, 72 益 30 s, 20个循环; 72 益
5 min; 10 益保温。扩增后的 PCR产物经 2%琼脂
糖凝胶电泳进行检测后, 送至生工生物工程(上海)
股份有限公司, 利用 Illumina MiSeq系统(Illumina
公司, 美国)进行双端测序。
1.4 数据分析与处理

实验数据以平均值依标准差(x依s)表示, 利用
SPSS 19.0软件, 采用 Duncan’s法对数据进行统
计学分析, P<0.05表示差异显著, P<0.01表示差
异极显著。

对高通量测序得到的样本数据进行质控过滤,
得到各样本有效数据[14-16]。利用 Usearch 11.0.667
软件将相似性>97%的序列聚类为一个操作分类
单元(operational taxonomic unit, OTU) [17-18]。通过
Mothur 1.43.0 软件计算序列的 琢 多样性指数 [19],
其中, Sobs指数、赵氏指数(Chao index)和艾斯指
数(ACE index)用于评估群落分布丰度, 香农指数
(Shannon index)和辛普森指数(Simpson index)用于
评估群落分布多样性, Shannoneven指数用于评估
群落分布均匀度, 覆盖率(coverage)反映测序结果
是否代表样本的真实情况。使用 R语言的 gplots
包进行样本间距离热图绘制。使用 R语言的 ve原
gan 包进行非度量多维尺度(non-metric multidi-
mensional scaling, NMDS)分析、组间相似性分析
(analysis of similarities, ANOSIM)和冗余分析(re-
dundancy analysis, RDA)。利用 R软件绘制优势物
种相对丰度图。

2 结果

2.1 水体理化性质

水样水体的理化参数如表 1所示, 各采样点
COD含量较低, 介于 1.40~2.67 mg/L; Chl含量较
低, 在 0.33~0.70 滋g/L范围波动; 表层水样 TSS含
量较低, 均约0.02 g/L, 但底层水样 TSS含量较高;
各营养盐含量均较高且波动范围较大。

2.2 细菌 琢-多样性
对采集样品进行 琢-多样性分析, 统计结果如

表 2所示。底层水样的 Sobs 指数、Chao 指数和
ACE指数均极显著高于表层水样(P<0.01), 表明底
层水样的细菌群落丰度显著优于表层水样; 底层
水样的 Shannon指数极显著高于表层水样(P<0.01),
Simpson指数低于表层水样(P>0.05), 表明底层水
样的细菌群落多样性优于表层水样; 各样品的覆
盖率均逸0.99, 表明样本测序结果能够代表样本
细菌的真实情况。总的来讲, 采样点上述结果表
明海州湾表层水和底层水的物种丰度与多样性存

在一定的差异。

2.3 细菌 茁-多样性
2.3.1 样本间距离分析

基于系统发生进化树和 unweighted UniFrac
距离算法, 在 OTU水平上对物种进行样本间距离
分析。海州湾水域样本的距离热图如图 2所示,
距离数值越小, 表明样本进化距离越近, 群落差
异越小。除底层水样 RA8D外, 海州湾水样组内
细菌距离小于组间距离, 表明海州湾表层水域和

表 1 海州湾水质理化指标
Table 1 Physical and chemical properties of seawater samples collected in the Haizhou Bay

注: 同列不同字母表示差异显著(P<0.05), 同列相同字母表示差异不显著(P>0.05)。
Notes: Different letters in the same column indicate significant differences (P<0.05), and the same letter in the same column in-
dicates no significant difference (P>0.05).

Site
CA3B
RA6B
RA8B
RA16B
RA9B
CA1B
CA3D
RA6D
RA8D
RA16D
RA9D
CA1D

COD/(mg·L-1)
1.45依0.05g

1.42依0g

1.90依0.06e

1.59依0.02f

1.40依0.01g

2.67依0a

2.44依0.04b

2.07依0.01d

1.65依0.01f

2.21依0.23c

1.81依0.06e

1.64依0.04f

Chl/ (滋g·L-1)
0.47依0.03bcd

0.54依0.06abc

0.48依0.01bcd

0.38依0.02cd

0.70依0.04a

0.36依0d

0.40依0.17cd

0.49依0.06bcd

0.39依0.17cd

0.33依0.03d

0.62依0.18ab

0.36依0d

TSS/(g·L-1)
0.008依0f

0.006依0g

0.007依0fg

0.006依0g

0.017依0e

0.008依0f

0.074依0b

1.053依0a

0.040依0c

0.074依0b

0.021依0d

0.021依0d

NH4-N/(滋g·L-1)
69.31依0.38a

22.19依2.14e

56.96依5.47b

45.44依5.43cd

47.47依4.02c

50.38依1.11c

53.51依3.25b

61.55依5.32b

49.99依3.25c

40.85依0.77d

39.17依2.50d

40.89依2.56d

NO2-N/(滋g·L-1)
3.41依0.27h

10.42依0.19b

1.92依0.04i

6.43依0.07e

9.77依0.55c

5.51依0.33f

5.54依0.52f

12.66依0.49a

2.07依0.16i

4.04依0.08g

7.07依0.49d

5.04依0.18f

NO3-N/(滋g·L-1)
73.55依3.33de

58.73依1.12fg

110.73依9.09b

87.58依0.97c

82.24依7.85cd

54.61依0.42g

77.30依1.42d

50.39依0.76g

48.82依5.06g

66.39依3.00ef

156.82依12.33a

55.61依4.39g

SiO3-Si/(滋g·L-1)
73.06依2.94d

71.90依2.90d

43.31依2.27f

98.44依1.85b

133.88依0.87a

76.42依1.08d

92.17依3.46c

54.69依3.35e

30.19依2.19g

74.23依2.48d

32.81依4.52g

28.73依0.35g

PO4-P/(滋g·L-1)
7.87依0.50de

18.94依1.00a

4.19依2.39f

9.37依1.99d

19.14依0.80a

9.77依0d

14.35依0.80c

18.64依1.30ab

16.75依0.80b

6.58依1.20e

13.66依0.50c

9.77依0.22d

Water quality objective
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表 2 海州湾水域细菌群落 琢-多样性指数

Table 2 琢-Diversity indices of bacterial communities in seawater samples of the Haizhou Bay

注: 同列不同字母表示差异显著(P<0.05), 同列相同字母表示差异不显著(P>0.05)。
Notes: Different letters in the same column indicate significant differences (P<0.05), and the same letter in the same column in-
dicates no significant difference (P>0.05).
底层水域的细菌群落向不同方向进化。需要指出

的是, RA8D 样本与表层水样之间的 unweighted
UniFrac距离小, 群落相似度高。总体来看, 表层
水域和底层水域的细菌群落间具有一定的差异,
但差异不显著。

2.3.2 非度量多维尺度分析

基于 unweighted UniFrac 距离算法, 在 OTU

水平上对物种进行 NMDS分析。海州湾水域样本
的 NMDS分析结果如图 3所示, 两样本点越接近,
表明两样本物种组成越相似。从图中可知, 表层
水样 RA16B和 CA3B距离其他水样较远, 表明表
层水样 RA16B和 CA3B与其他水样的细菌群落
组成差异较大。此外, NMDS分析的 stress值为
0.009 8, 表明数据的可靠性高。

Sample
CA3B
RA6B
RA8B
RA16B
RA9B
CA1B
CA3D
RA6D
RA8D
RA16D
RA9D
CA1D

Sobs
232l

512h

392k

433j

448i

573g

1 841a

1 454b

601f

1 128d

1 266c

1 020e

Chao
433.28l

706.64i

581.02k

671.36j

930.71h

947.00g

2 352.75a

2 015.44b

994.56f

1 689.88d

1 811.62c

1 506.01e

ACE
571.98l

698.75j

680.00k

787.85i

1 199.73g

1 115.20h

2 412.08a

2 026.77c

1 391.55f

2 071.65b

1 842.35e

1 872.20d

Shannon
1.96c

3.11abc

3.42abc

3.54abc

2.25bc

3.78abc

4.72a

3.78abc

3.84abc

4.16ab

4.33a

4.24a

Simpson
0.248a

0.155c

0.071d

0.072d

0.256a

0.058de

0.070d

0.182b

0.048ef

0.044ef

0.035f

0.030f

Shannoneven
0.360h

0.498g

0.572e

0.583de

0.368h

0.596bcd

0.627a

0.519f

0.601bcd

0.592cd

0.606bc

0.612ab

Coverage
1.00
1.00
1.00
1.00
1.00
1.00
0.99
0.99
1.00
0.99
0.99
0.99

图 2 海州湾样本距离热图
Fig.2 Distance matrix heatmap of seawater samples of the Haizhou Bay

0
Distance between samples

0.21 0.41 0.62 0.83

RA6D

RA16D
CA3D

CA1D
RA9D
CA3B
RA6B
RA9B
RA16B
RA8B
CA1B
RA8D0.62 0.68 0.55 0.53 0.54 0.64 0.49 0.50 0.47 0.46 0.42 0

0.62 0.69 0.54 0.51 0.55 0.64 0.45 0.46 0.49 0.42 0 0.42
0.71 0.76 0.64 0.61 0.66 0.60 0.46 0.47 0.47 0 0.42 0.46
0.71 0.77 0.65 0.62 0.66 0.66 0.51 0.55 0 0.47 0.49 0.47
0.67 0.71 0.59 0.58 0.62 0.61 0.50 0 0.55 0.47 0.46 0.50
0.67 0.72 0.60 0.59 0.62 0.60 0 0.50 0.51 0.46 0.45 0.49

0.640.640.600.660.610.6000.790.770.780.830.80
0.44 0.45 0.41 0.38 0 0.79 0.62 0.62 0.66 0.66 0.55 0.54
0.47 0.51 0.42 0 0.38 0.77 0.59 0.58 0.62 0.61 0.51 0.53
0.45 0.50 0 0.42 0.41 0.78 0.60 0.59 0.65 0.64 0.54 0.55
0.37 0 0.50 0.51 0.45 0.83 0.72 0.71 0.77 0.76 0.69 0.68

0 0.37 0.45 0.47 0.44 0.80 0.67 0.67 0.71 0.71 0.62 0.62

Bottom water sampleSurface water sample
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2.4 组间相似性

基于 Bray-Curtis距离算法, 海州湾表层水样
和底层水样的组间相似性分析结果如图 4所示,
其中 R值接近 0且 P>0.05, 表明海州湾水域表层
水样和底层水样差异不显著。

2.5 海州湾细菌群落组成

通过 BLASTN将序列与 RDP、GTDB、Silva和
UNITE等数据库进行比对, 进行物种注释, 结果

显示: 海州湾水域共有 2 491个 OTU, 分别属于
32个门、74个纲、116个目、200个科和 364个属。
依次从门、纲、目、科和属水平对优势物种进行丰

度统计(图 5)。在门水平上(图 5A), 海州湾水域的
主要优势菌群为变形菌门(Proteobacteria)、拟杆菌
门(Bacteroidetes)、蓝细菌门(Cyanobacteria)、疣微菌
门(Verrucomicrobia)、放线菌门(Actinobacteria)和酸
杆菌门(Acidobacteria)等, 各采样点的第一优势门

图 3 非度量多维尺度分析图
Fig.3 NMDS analysis graph

图 4 组间相似性分析箱型图
Fig.4 Box diagram of ANOSIM between groups
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类均为变形菌门, 分别占各样品细菌群落丰度的
67.88% (RA6B)、59.12% (RA8B)、84.91% (RA9B)、
57.95% (RA16B)、58.33% (CA1B)、98.96% (CA3B)、
72.69% (RA6D)、53.74% (RA8D)、62.08% (RA9D)、
49.21% (RA16D)、52.28% (CA1D)和 66.72% (CA3D)。
其中, CA3B的变形菌门的群落丰度显著高于其
他样品(P<0.01)。
在纲水平上(图 5B), 海州湾水域的主要优势

菌群为 酌-变形菌纲(Gammaproteobacteria)、琢-变形
菌纲 (Alphaproteobacteria)、黄杆菌纲 (Flavobacte -
riia)、Chloroplast、啄-变形菌纲(Deltaproteobacteria)、
放线菌纲(Actinobacteria)、茁-变形菌纲(Betaproteo-
bacteria)和丰祐菌纲(Opitutae)等。其中, 表层水样
的第一优势纲类为 酌-变形菌纲, 占比 41.84% (P<
0.01); 底层水样的第一优势纲类为 琢-变形菌纲,
占比 30.92% (P<0.05)。
在目水平上(图 5C), 海州湾水域的主要优势

菌群为红细菌目(Rhodobacterales)、黄杆菌目(Fla-
vobacteriales)、交替单胞菌目 (Alteromonadales)和
弧菌目(Vibrionales)等。样品 RA16B、CA1B、RA9D
和 RA16D的第一优势目类为红细菌目, 占比分
别为 36.22%、34.84%、26.05%和 25.73%, 其中, 样
品 RA16B和 CA1B的红细菌目群落丰度显著高于
样品 RA9D和 RA16D (P<0.01);样品 RA8B、RA8D
和 CA1D的第一优势目类为黄杆菌目, 占比分别
为 31.33%、29.72%和 23.42%, 其中, 样品 CA1D的
黄杆菌目群落丰度显著低于样品 RA8B和 RA8D
(P<0.01); 样品 RA6B、CA3B、RA6D和 CA3D的第
一优势目类为交替单胞菌目,占比分别为37.71%、
45.84%、42.57%和 26.39%, 其中, 样品 CA3B的交
替单胞菌目群落丰度显著高于样品 RA6B、RA6D
和 CA3D (P<0.01); 样品 RA9B的第一优势目类为
弧菌目, 占比为 64.19%。
在科水平上(图 5D), 海州湾表层水域的主要

优势菌群为红细菌科(Rhodobacteraceae)、黄杆菌
科(Flavobacteriaceae)、弧菌科 (Vibrionaceae)、假交
替单胞菌科(Pseudoalteromonadaceae)和交替单胞
菌科(Alteromonadaceae)等。采样点 RA6的第一优
势科类为假交替单胞菌科, 表层和底层占比分别
为 36.68%和 42.13%, 其中底层水样的假交替单
胞菌科群落丰度显著高于表层水样(P<0.01); 采样
点 RA8、RA16和 CA1的第一优势科类为红细菌
科 , 表层和底层占比分别为 30.10%、36.22%、
34.84%以及 28.01%、25.73%、18.27%, 其中各采

样点表层水样的红细菌科群落丰度均显著高于底

层水样(P<0.05); 采样点 RA9表层水样的第一优
势科类为弧菌科, 占比 64.19%, 而红细菌科为底
层水样的最主要科类, 占比 26.05%; 采样点 CA3
表层水样的第一优势科类为交替单胞菌科, 占比
44.56%, 而假交替单胞菌科为底层水样的最主要
科类, 占比 25.26%。
在属水平上(图 5E), 海州湾表层水域的主要

优势菌群为占比 15.10%的弧菌属(Vibrio)和占比
11.00%的假交替单胞菌属(Pseudoalteromonas), 底
层水域的主要优势菌群为占比 10.41%的假交替
单胞菌属。

2.6 生物环境相关性

通过冗余分析评估环境因子对细菌群落的影

响, 在门水平上海州湾水域细菌群落与环境因子
之间的关系如图 6所示, RDA1轴和 RDA2轴对
环境因子影响的解释度分别为 77.89%和 1.08%。
从图中可知, 铵盐(NH4-N)和叶绿素(Chl)对细菌群
落结构分布影响较大, 铵盐与 RDA1轴和 RDA2
轴的相关性分别为 0.66 和-0.75, 对表层水样
CA3B和底层水样 RA6D的影响较大, 与之呈正
相关, 对各采样点样品的影响程度依次为 CA3B>
RA6D >CA3D >RA9B >RA16D >CA1D >RA8D >
RA9D >RA16B >CA1B >RA8B >RA6B; 叶绿素与
RDA1轴和 RDA2轴的相关性分别为 0.82和0.57,
对表层水样 RA9B和 CA3B的影响较大, 与之呈
正相关 , 对各采样点样品的影响程度依次为
RA9B>CA3B>RA6B>RA9D>CA1B>RA8B>RA16B>
CA3D>RA6D>CA1D>RA8D>RA16D。
3 讨论

琢-多样性指数包括 Sobs、Chao、ACE、Shan-
non、Simpson、Shannoneven等, 是反映微生物多样
性的综合性指标, 被广泛应用于微生物多样性评
价[6]。有研究报道, 南海近海底层水样的细菌丰度
和多样性高于表层水样, 表现为层化现象[20]。本研
究发现, 海州湾表层水样的细菌丰度和多样性要
低于底层水样(表 2), 这与上述研究的发现[20]一致。
此外, 采样点 CA3表层水样的细菌丰度和多样性
明显低于其他采样点的表层水样和同一采样点的

底层水样, 可能与地理位置和人类活动有关, 采
样点 CA3离海岸较近, 表层水样群落结构受到的
人为影响较大, 这与刘岩等[21]的研究结果一致。

目前, 关于海洋水域细菌多样性的研究已取
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图 5 优势物种相对丰度柱状图
(A) 门水平; (B) 纲水平; (C) 目水平; (D) 科水平; (E) 属水平。
Fig.5 Relative abundance histogram of dominant species
(A) At the phylum level; (B) At the class level; (C) At the order level; (D) At the family level; (E) At the genus level.

得较大进展。刘岩等[21]的研究表明, 象山港水域的
主要优势细菌类群在门水平上包括变形菌门、拟

杆菌门、放线菌门、厚壁菌门(Firmicutes)和蓝细菌

门等, 在属水平上为大西洋美女神菌属(Amphri-
tea)、弧菌属和假交替单胞菌属等; 孙涛等 [20]的研
究表明, 南海近海的主要优势细菌类群在门水平
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图 6 门水平上海州湾细菌与环境因子的 RDA分析
Fig.6 RDA of bacteria and environmental factors in the Haizhou Bay at the phylum level

上为蓝细菌门、放线菌门和拟杆菌门等, 在属水平
上为聚球藻属(Synechococcus)、原绿球藻属(Pro-
chlorococcus)、Candidatus赃Actinomarina 和蓝细菌
属(Cyanobium)等; 付新华等[22]的研究发现, 渤海海
洋保护区的主要优势菌群在门水平上包括变形菌

门、拟杆菌门、蓝细菌门、放线菌门、泉古菌门(Cre-
narchaeota)和疣微菌门等, 在属水平为 Candidatus
portiera、Sediminicola、弓 (形 )杆菌属 (A rcobacter)、
亚硝化侏儒菌属(Nitrosopumilus)和海洋生菌属(Oc-
tadecabacter)等。然而, 关于海州湾水域的细菌多
样性鲜有研究报道, 本研究发现海州湾水域鉴定
出的主要优势细菌类群在门水平上为变形菌门、

拟杆菌门、蓝细菌门、疣微菌门、放线菌门和酸杆

菌门等(图 5A), 在属水平上为假交替单胞菌属、弧
菌属和 Litoreibacter等(图 5E)。本研究和上述报
道[20-22]在门水平上相似, 在属水平上差别较大, 可
能是因为不同海域的细菌进化方向有所不同。

细菌群落结构与其所处生境条件的关联是当

前研究热点[23-25]。水体的叶绿素、溶解氧、各种营养
盐等是影响细菌群落结构的重要环境因子, 相关
研究表明, 细菌群落多样性会响应环境因子的变
化[26-27]。王彩霞等[5]的研究发现, 莱州湾、渤海湾和
辽东湾水域的细菌群落组成与多样性随溶解氧、

盐度和纬度的增加而降低, 随温度、磷酸盐、硝酸

盐和铵盐的增加而增加; 刘强等[27]的研究发现, 在
舟山群岛海域放线菌门和蓝细菌门的群落结构随

硝酸盐浓度的增加而增加, 变形菌门的群落结构
随温度的增加而增加; Dong等 [28]的研究发现, 东
海深海区细菌群落结构与 PO43-和 SiO32-有显著的
正相关性; 罗同阳等[6]的研究表明, 溶解氧和酸碱
值是影响白洋淀水域细菌群落结构的主要环境因

素,蓝细菌门、拟杆菌门和庞微菌门(Verrucomicro-
bia)的群落结构随溶解氧的增加而降低, 变形菌
门的群落结构随酸碱值的增加而降低, 庞微菌门
的群落结构随酸碱值的增加而增加。本研究发

现, 在门水平上, 铵盐和叶绿素浓度对海州湾水
域细菌群落结构分布影响较大, 其中, 采样点CA3
的表层水样和采样点 RA6的底层水样的细菌群
落结构随铵盐浓度的增加而增加, 采样点 RA9和
CA3表层水样的细菌群落结构随叶绿素浓度的增
加而增加(图 6)。在王文静等[29]的研究中, 盐度是
影响鱼鸟河上覆水中变形菌门丰度的主要环境因

子; 薛璐等[30]的研究发现, 叶绿素等因素是保安湖
水体变形菌门群落结构变化的重要驱动因子。在

本研究中, 样品 CA3B、RA6D和 RA9B的变形菌
门群落丰度显著高于其他样品(图 5A), 表明铵盐
和叶绿素浓度能显著影响变形菌门群落丰度。此

外, RA8点位的底层水样与 CA1点位的表层水样
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聚类较近, 这可能是由于二者间的铵盐和叶绿素
浓度差异不显著, 进一步说明环境因子的变化能
够影响细菌群落多样性。
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