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摘  要 

我国是贝类养殖大国，浙江嵊泗海域是我国重要的贻贝产地。围绕嵊泗枸杞岛贻贝养殖区及其附近海域

开展海洋生态环境综合调查，以期为海水养殖业的健康可持续发展提供技术支撑。应用Illumina HiSeq 
16S rRNA高通量测序技术，在研究海域中鉴定得到细菌33门271科425属；古菌6门14科16属。从门水

平上看，变形菌门(Proteobacteria)在各站位均表现出明显优势，其相对丰度占细菌总数的82.4%。其它

较为丰富的门类包括放线菌门(Actinobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、蓝细菌门(Cyanobacteria)
和疣微菌门(Verrucomicrobia)。古菌中奇古菌门(Thaumarchaeota)在各站位均表现出明显优势，其相

对丰度占古菌总数的96.0%，其它较为丰富的门类包括广古菌门 (Euryarchaeota)、纳古菌门

(Nanoarchaeaeota)、泉古菌门(Crenarchaeota)和Diapherotrites；从科水平上看，细菌中红细菌科

(Rhodobacteraceae)是最主要的优势菌，其它主要种类还有Burkholderiaceae、Actinomarinaceae、
Alteromonadaceae、黄杆菌科(Flavobacteriaceae)、假单胞菌科(Pseudomonadaceae)、Cyanobiaceae
等；古菌中亚硝化侏儒菌科(Nitrosopumilaceae)是最主要的优势菌，其它主要种类还有Haloferacaceae、
Nitrososphaeraceae Methanomethylophilaceae等。各测点微生物种类特异性较强，G4测点的细菌和

古菌与其它测点区别较大。无论细菌和古菌群落，水温、悬浮物和pH是影响研究海域微生物群落分布最

主要的因素。 
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Abstract 
China is the largest producer of shellfish aquaculture, and the coastal waters around Shengsi serves 
as an important production area of mussels in China. A comprehensive marine ecological environ-
ment survey was carried out around Shengsi mussel farms in order to provide technical support for 
the sustainable development of marine aquaculture industry. In this study, metagenomic analysis 
based on the Illumina Hiseq 16S rRNA high throughput sequencing technology was applied. A total 
of 33 phyla, 271 families and 425 genera of Bacteria, and 6 phyla, 14 families and 16 genera of Ar-
chaea were detected from the sea water samples. At phylum level, Proteobacteria was the dominant 
group, comprising 82.4% of the total bacterial sequences, other abundant groups included the phy-
lum Actinobacteria, Bacteroidetes, Cyanobacteria, and Verrucomicrobia; and Thaumarchaeota was 
the dominant archaeal group, comprising 96% of the total archaeal sequences, Other abundant ar-
chaea groups included the phylum Euryarchaeota, Nanoarchaeaeota, Crenarchaeota, and Diaphero-
trites. At family level, Rhodobacteraceae dominated the bacterial abundance, and other major com-
positions included Burkholderiaceae, Actinomarinaceae, Alteromonadaceae, Flavobacteriaceae, 
and Pseudomonadaceae; Nitrosopumilaceae was the main archaeal group, and other abundant taxa 
included Haloferacaceae, Nitrososphaeraceae, Methanomethylophilaceae. The compositions of mi-
crobials in stations showed greater specificity, and bacterial and archaeal compositions at G4 site 
were largely different from those at other sites. Water temperature, suspended matter and pH were 
the most influential factors shaping the microbial community, bacteria and archaea included. 
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1. 引言 

海洋渔业是全球人类膳食的重要动物蛋白来源，随着人们对海产品需求的增长以及海洋渔业资源的

逐年下降，海水养殖业迅速发展。中国拥有丰富的海洋渔业资源，海水养殖业迅猛发展，不仅带动了沿

海渔区经济社会的发展，满足了城乡居民膳食营养结构多元化需求，也为保障国家食物安全、促进沿海

渔民增收等做出了突出贡献[1]。贝类养殖在海水养殖业中占有重要地位，从产量来看，全国海水贝类的

占比约在 70%以上[2]。FAO FishStatJ 数据表明，2017 年我国海水贝类产量为 1362.7 万 t，约占当年世界

贝类总产量的 77%。贝类出口量为 21.9 万 t，占当年世界贝类出口总量的 23%，出口创汇达 13.9 亿美元。

由此可知，我国既是世界上最大的贝类生产国，又是最大的出口国[3]。 
浙江嵊泗县海域水质肥沃、饵料丰富，有利于海洋生物的栖息繁殖，也为贻贝的养殖提供了良好的生
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长环境，嵊泗县枸杞岛是我国重要的贻贝产地，被称为贻贝之乡。嵊泗贻贝是国家地理标志产品。2017 年嵊

泗贻贝养殖面积超过 1333.3 hm2，年产量超过 8 万吨，年加工出口达 3000 吨，贻贝加工是当地的支柱产业。 
微生物群落是地球生命的基础，通过催化驱动全球营养循环的生物地球化学反应以及与生物群落直

接相互作用，提供基本的生态系统服务[4]。海洋中存在着种类繁多的微生物，作为海洋生态系统的重要

组成部分，这些微生物不仅是各种有机物的分解者和转化者，还是物质和能量的贮存者，在物质循环和

能量流动中起到不可替代的作用[5]-[7]。养殖环境中的微生物随着养殖生物的生长过程，彼此相互作用、

相互影响。随着养殖规模的扩大和养殖密度的提高，传统的养殖模式暴露出诸多问题，如海洋环境压力

剧增，生态环境恶化和生态系统失衡[8]-[9]。 
海洋环境中绝大多数微生物都是处于未可培养的状态，影响了对环境微生物的深入研究[10]。在众多

的微生物中只有不到 1%的微生物能够通过培养的方法分离出来[11]。因此，需要结合现代生物技术方法

才能更客观而全面地反映微生物群落结构的真实信息。随着近几年分子生物学技术的普及，从 DNA 水平

研究微生物的多样性已成为当前研究最主要的技术手段，并推动了海洋微生物学的快速发展[12]。本文选

择我国贝类养殖重要基地－嵊泗贻贝养殖区海域为研究对象，采用基于 Illumina 成熟的 HiSeq 高通量测

序平台分别对海域细菌和古菌群落结构进行了全面深入的调查，并应用多种统计软件等常用群落分析工

具，对海域微生物群落与环境因子的潜在联系进行了深入研究。分析贻贝养殖区海域微生物群落结构和

空间分布特征、揭示养殖环境中海水水质因子与微生物的潜在联系，以期为海洋养殖业的健康可持续发

展提供一定的支撑。 

2. 材料与方法 

2.1. 样品采集 

围绕浙江省舟山市嵊泗枸杞贻贝养殖区北、东、南侧周边海域设 4 个海域生态调查站位，站位经纬

度见表 1。2021 年 7 月利用专业海洋调查船“浙海环监”号，开展海洋生态环境综合调查。其中微生物

群落结构研究取表层海水于灭菌的 50 mL 冻存管中，−80℃液氮冷冻保存并带回实验室。 
 

Table 1. Latitude and longitude of survey stations of Shengsi Gouqi mussel culture area 
表 1. 嵊泗枸杞贻贝养殖区调查站位经纬度 

站位 经度(˚) 纬度(˚) 

G1 122.7130 30.7124 

G2 122.7648 30.6979 

G3 122.7790 30.7398 

G4 122.7490 30.7470 

2.2. 总 DNA 提取 

各站位样品总 DNA 采用 MPbio DNA Kit 试剂盒(MPbio 公司，美国)提取，按说明书标准流程操作，

并利用 Thermo NanoDrop One 检测所提取 DNA 的纯度和浓度。 

2.3. 测序文库构建与测序 

测序样品交由广东美格基因科技有限公司，按照 16SrRNA 高通量测序标准流程构建环境微生物 16S 
rRNA 基因 V3-V4 可变区测序文库(引物序列：细菌 338F-ACTCCTACGGGAGGCAGCA，806R-GGACTAC-
NNGGGTATCTAAT；古菌 519F-CAGCCGCCGCGGTAA，915R-GTGCTCCCCCGCCAATTCCT)，并进行相

应的质量控制，应用 Illumina Nova 6000 测序平台完成序列测定。 
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2.4. 测序数据分析 

利用 fastp (v0.14.1)、cutadapt (v1.14)和 usearch (v10.0.240)等工具对原始测序数据进行剪切、过滤和

拼接，获得有效序列。应用 usearch10 软件按 97%序列相似度划分 OTU (Operational Taxonomic Unit)，计

算多样性指数。通过比对 Silva、Greengenes 等数据库进行物种注释。 
对获取的 OTU 及种类组成数据，应用 R 语言 vegan 程序包进行主成分(PCA)分析，展示微生物群落

的结构和空间差异；结合环境因子，进行冗余(RDA)分析，发掘其与环境的潜在联系。 

2.5. 海域生态环境监测 

海域生态环境监测内容包括：水温、盐度、pH、悬浮物、无机氮、活性磷酸盐、化学需氧量、石油

类、砷、铜、镉、铅、浮游植物等。监测采样和分析方法按《海洋监测规范》(GB 17378-2007)和《海洋

调查规范 第 9 部分：海洋生态调查指南》(GB/T 12763.9-2007)进行，并全程实施了质量控制。 

3. 结果与讨论 

3.1. 海域环境因子 

 
Figure 1. Distribution of main environmental factors in study area 
图 1. 研究海域各测点主要环境因子 
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按 1.5 描述的方法开展海域环境调查，研究海域海水水质总体优良，营养盐、重金属等各项指标都符

合国家《海水水质标准(GB 3097-1997)》二类标准限值。海域主要环境因子和浮游植物监测结果如图 1。
各测点间水质因子存在着差异，其中 G4 测点与其它测点差异较大。G4 测站的悬浮物(SS)、水温(T)、叶

绿素(Chla)高于其它三个测站，而石油类(Oil)和重金属锌(Zn)、重金属镉(Cd)又明显低于其它三测点。同

样的情况，G4 测点浮游植物种类数为 30 种，明显高于其余三个测点(分别为 16、10 和 14 种)，G4 测点

的浮游植物细胞密度为 2.7 × 105 个/升，其余三个测点为(1.4、1.6 和 1.4) × 104 个/升。 

3.2. 海域微生物群落 

3.2.1. 序列统计 
本研究对获得的海域表层海水的微生物原始序列经质量控制和序列优化，筛选出高质量序列，按 97%

序列相似度进行划分得到 OTU，各测点细菌和古菌序列详细信息见表 2。 
 

Table 2. Summary of sequence information of marine microbes 
表 2. 海域微生物序列信息统计 

 站位 原始序列 有效序列 优化序列 可操作分类单位 OTUs 

细菌 

G1 99466 98885 92282 356 

G2 108064 107457 100057 379 

G3 127096 124104 102766 419 

G4 88657 88208 82125 436 

古菌 

G1 84087 83181 74108 56 

G2 84693 84065 77740 26 

G3 91798 91096 83920 37 

G4 90944 89990 80746 44 

3.2.2. 微生物种类组成 

 
Figure 2. Species composition of bacteria and archaea (phylum level) 
图 2. 海域细菌和古菌种类组成(门水平) 

https://doi.org/10.12677/ams.2026.133027


毛宏跃 等 
 

 

DOI: 10.12677/ams.2026.133027 208 海洋科学前沿 
 

研究海域中鉴定得到细菌 33 门 71 纲 169 目 271 科 425 属；古菌 6 门 9 纲 12 目 14 科 16 属。从门水

平上看，细菌中变形菌门(Proteobacteria)在各站位均表现出明显优势，其相对丰度占总数的 82.4%，其它

较为丰富的门类包括放线菌门(Actinobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、蓝细菌门(Cyanobacteria)和疣微

菌门(Verrucomicrobia)；古菌中奇古菌门(Thaumarchaeota)在各站位均表现出明显优势，其相对丰度占总数

的 96.0%，其它较为丰富的门类包括广古菌门(Euryarchaeota)、纳古菌门(Nanoarchaeaeota)、泉古菌门

(Crenarchaeota)和 Diapherotrites。各站位细菌和古菌的门类组成详见图 2。从科水平上看，细菌中红细菌

科(Rhodobacteraceae)是最主要的优势菌，其相对丰度占总数的 25.6%，其它主要种类还有 Burkholderiaceae、
Actinomarinaceae、Alteromonadaceae、黄杆菌科(Flavobacteriaceae)、假单胞菌科(Pseudomonadaceae)、Cy-
anobiaceae 等；古菌中亚硝化侏儒菌科(Nitrosopumilaceae)是最主要的优势菌，其相对丰度占总数的 95.8%，

其它主要种类还有 Haloferacaceae、Nitrososphaeraceae、Methanomethylophilaceae 等(图 3)。 
 

 
Figure 3. Species composition of bacteria and archaea (family level) 
图 3. 海域细菌和古菌种类组成(科水平) 

 

 
Figure 4. Differential analysis on bacterial and archaeal community community 
图 4. 各测点细菌群落差异分析图 
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采用 OTU 水平上的 Venn-Diagram 图分析各测点微生物群落的差异如图 4 所示。总体上研究海域各

测点微生物种类特异性较强，测点的特有种多于共有物种，特别是 G4 和 G1 测点。研究海域 OTU 水平

上细菌共有 133 个共有物种，G4 测点却有 178 个特有物种。同样，古菌只有 13 个共有物种，G4 和 G1
测点却分别有 18 和 25 个特有物种。 

3.2.3. 微生物多样性 
按 97%序列相似水平计算 chao1、rishness、shannon 和 simpson 多样性指数(表 3)。结果发现，总体细

菌的物种多样性明显高于古菌。细菌中物种丰富度指数 chao1 指数和 rishness 较高，均值分别为 397.6 和

397.5，远高于古菌的 44.2 和 40.8。反映物种均匀性和多样性的 shannon 指数和 simpson 指数，细菌的

shannon 指数平均为 5.20，古菌仅为 1.21；而 simpson 指数细菌平均为 0.068，古菌有 0.594，都显示出研

究海域细菌物种多样性较高，古菌的多样性相对较低。 
 

Table 3. Biodiversity of microbes 
表 3. 海域微生物多样性指数 

  chao1 指数 rishness 指数 shannon 指数 simpson 指数 

细菌 

G1 356.2 356 5.26 0.0616 

G2 379.2 379 4.72 0.109 

G3 419.1 419 5.20 0.0592 

G4 436.1 436 5.63 0.0432 

平均 397.6 397.5 5.20 0.068 

古菌 

G1 59.1 56 1.36 0.559 

G2 27.4 26 1.11 0.59 

G3 38.4 37 1.12 0.627 

G4 52 44 1.26 0.599 

平均 44.2 40.8 1.21 0.594 

 

 
Figure 5. Principal Component Analysis of bacterial and archaeal community 
图 5. 海域细菌和古菌群落 PCA 图 
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PCA 分析(Principal Component Analysis)，即主成分分析，通过分析不同样品 OTU (97%相似性)组成

可以反映样品间的差异和距离。图 5 显示 4 个测点微生物群落存在着一定的差异，其中 G4 测点的细菌

与其它测点距离较远，其余三个测点则比较接近，说明 G4 测点细菌群落与其余测点的差异较大；古菌

G1 和 G4 测点距离较远，G2 和 G3 相对接近，总体上研究海域的微生物群落结构存在着比较明显的差

异。 

3.3. 对环境因子的响应 

为了直观反映微生物与环境因子之间的相关关系，首先应用 R 软件对 OTU 及环境因子数据进行去

趋势对应分析，即 DCA (Detrended correspondence analysis)分析，根据结果确定采用基于线性模型的冗余

分析(Redundancy analysis RDA)进行排序。研究海域细菌和古菌科水平群落与主要环境因子的 RDA 排序。

细菌和古菌的 RDA 分析第一轴和第二轴分别解释了总变异的 95.7%和 99.5% (图 6、图 7)，这表明主要

环境因子在很大程度上解释了微生物群落的变异。图中蓝色圆点代表微生物门类，射线代表环境因子。

环境因子的射线越长，表明该因子对研究对象的影响程度越大。而微生物到环境因子垂直距离的长短决

定了两者之间的相关性大小，距离越短相关性越大，距离越长相关性越小。从图 6 和图 7 可知，悬浮物、

pH 和水温对微生物科水平的群落分布影响较大，细菌中的交替菌科(Alteromonadaceae)、Idiomarinaceae
科和 Cellvibronaceae 科与这三环境因子存在一定的相关性，古菌中亚硝化侏儒菌科(Nitrosopumilaceae)与
水温有较大的正相关。 

 

 
Figure 6. RDA ordination of bacterial composition and environmental factors (family level) 
图 6. 细菌组成与环境因子 RDA 排序(科水平) 

4. 讨论 

海洋微生物是海洋生态系统的重要组成部分，在海洋碳、氮、磷和硫等生源要素的矿化和循环中具

有关键作用[13]。养殖水体中微生物多样性十分丰富，养殖动物及养殖水体环境微生物种类和数量是养殖
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动物能否健康成长的关键因素[14]，同时养殖活动可影响海水中微生物多样性以及微生物群落的组成和

分布，进而扰乱相应水域微生物的生态功能[15]。考虑到古菌在海洋生物圈中起着极其重要的作用，具有

独特代谢功能，影响着海洋生态系统碳、氮、硫和铁等元素的循环[16]。本研究针对我国重要的贻贝养殖

基地浙江省舟山市嵊泗海域，基于 16SrRNA 序列分析，分别对养殖海水中细菌和古菌群落结构及环境因

子的响应进行了分析研究。结果发现，嵊泗贻贝养殖区海水细菌中变形菌门是最主要的优势菌，在各站

位均表现出明显优势；其它较为丰富的门类包括放线菌门、拟杆菌门、蓝细菌门和疣微菌门等；古菌中

奇古菌门是最主要的优势菌，其它较为丰富的门类包括广古菌门、纳古菌门、泉古菌门和 Diapherotrites
等。各测点微生物种类特异性较强，各测点的特有种远多于海区共有物种。悬浮物、pH 和水温是对微生

物群落影响较大的三个环境因子。 
 

 
Figure 7. RDA ordination of archaeal composition and environmental factors (family level) 
图 7. 古菌组成与环境因子 RDA 排序(科水平) 

 
总体上，目前针对海洋贝类养殖环境微生物生态的报道尚比较匮乏。李斯远等对浙江省舟山市的东

极和嵊泗贻贝养殖海域的微生物群落开展了研究，结果发现变形菌门、拟杆菌门、广古菌门、放线菌门

等是研究海域主要海水微生物门类，变形菌门是最大优势门类[17]。马景雪等对山东省黄岛贝类养殖区细

菌群落结构及环境因子进行了调查分析，同样发现变形菌门、放线菌门、Mactinobacteria、拟杆菌门、厚

壁菌门、绿弯菌门、疣微菌门等[18]。另外，刘强等分析了舟山群岛不同功能区划海域细菌群落结构，丰

度较高的细菌门类依次是：变形菌门、拟杆菌门、蓝藻门、放线菌门等[19]，尹冰玉等在嵊泗枸杞岛海藻

养殖场调查中也得到类似结果[20]。上述报道与本文的结果非常一致，从门水平上看，本次调查中变形菌

门都是最主要的优势菌，放线菌门、拟杆菌门、蓝细菌门和疣微菌门等主要细菌也是这一海域研究报道

的主要细菌门类。从科水平上看，红细菌科是本次调查最主要的优势菌，付新华等调查山东海洋保护区
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表层海水微生物多样性时发现，红细菌科是渤海海洋保护区表层海水的第一优势菌[21]。 
古菌生活于极端环境(如高盐、高温、低 pH 和缺氧)中，与细菌域和真核生物域并列为生物的三大域

[22]，在海洋生态系统的物与能量循环中扮演着重要角色[23]。本次调查发现奇古菌门是古菌中最主要的

优势菌。Brochier-Armanet 等 2008 年建议将中温环境来源的古菌划分为一个新门，作为古菌域的第三个

主要类群——Thaumarchaeota (奇古菌门)，这一划分系统提出后迅速得到各方面研究证据的支持，近来的

研究结果展示了奇古菌在氨氧化和固碳方面的特殊能力[24]。蔡小龙等对珠三角养殖水体的微生物群落

结构研究中发现，奇古菌是最主要的优势菌[25]。另外在珠江口和辽河口沉积物的古菌和细菌群落结构调

查结果，发现奇古菌是古菌的第一优势菌门(72.73%)，并且在属水平上亚硝化侏儒菌科的某些属

(Candidatus Nitrosopumilus)是最主要的优势菌群[26] [27]，这些与本文结果非常一致。但本文结果与李斯

远、刘强等人的结果有所不同，这可能与历次调查研究的实验方法差异有关。李斯远、刘强等的调查均

使用细菌通用引物进行扩增，而本文及张慧珍、蔡小龙的研究中选择专用引物针对古菌进行扩增。 
结合图 2 可以发现，G4 测点海水的 pH、悬浮物、水温、石油类等环境因子与其它测点差异较大，

并且 G4 的浮游植物数量、种类和叶绿素浓度与其它三测点有很大的差异。主成分分析(图 6)发现无论细

菌还是古菌群落，本研究四个测点中 G4 测点与其余测点差异较大。已有研究表明，微生物群落结构与环

境变量之间有着密切的联系，不同的环境因子导致了细菌群落构成的多样性。不同的海区具有独特环境

条件，促进微生物生长分布的主要环境因子也各不相同。众多学者已证实影响海洋微生物分布的主要环

境因素有：水温、盐度、pH [28] [29]、悬浮物[30]和无机营养盐等[31]，并且环境因子是导致养殖区域古

菌群落结构区别于非养殖区域的主要因素[32]。江沛霖使用高通量测序方法对我国东南沿海水产养殖海

域中海洋微塑料颗粒附着细菌群落进行了研究，结果发现：科水平上红细菌科是水体和塑料颗粒中最主

要的细菌，环境因子相关性分析显示温度是影响这类细菌丰度的主要原因[33]。与此类似，本研究通过

RDA 排序分析微生物多样性(科水平)与环境因子的相关性(图 7)，结果发现在贝类养殖区海域无论细菌和

古菌群落，水温、悬浮物和 pH 是影响研究海域微生物群落分布最主要的因素，同时发现红细菌科是贻贝

养殖区最主要的细菌。调查海域处于长江口和杭州湾交汇处，潮汐强盛、水文条件复杂，长江、钱塘江

等入海河流对调查海域环境影响较大，本研究的结果验证了江沛霖的研究成果。综上所述，悬浮物、水

温、盐度和 pH 是影响嵊泗贻贝养殖区细菌和古菌群落结构最主要的环境因素。 
由于时间、经费等条件的限制，本文仅在研究养殖区周边设置 4 个点位于夏季开展了一次调查，无

论从调查的空间范围和时间频率都存在着不足。下一步应从空间上在养殖区内部设置调查点位；从时间

上调查期间应包含苗种投放、贻贝生长、贻贝收割等养殖活动关键时期。通过深入研究，完整掌握养殖

区海域微生物群落时空分布及对环境因子的响应机制。 

5. 结论 

(1) 应用 Illumina HiSeq16SrRNA 高通量测序技术，在贻贝养殖基地附近海域中鉴定得到细菌 33 门

71 纲 169 目 271 科 425 属；古菌 6 门 9 纲 12 目 14 科 16 属。从门水平上看，细菌中变形菌门为第一优

势菌，其它较为丰富的门类包括放线菌门、拟杆菌门、蓝细菌门和疣微菌门；古菌中奇古菌门是第一优

势菌，其它较为丰富的门类包括广古菌门、纳古菌门、泉古菌门和 Diapherotrites。海域细菌物种多样性

较高，古菌的多样性相对较低。 
(2) 研究海域各测点微生物种类特异性较强，特有种多于共有物种，测点间微生物群落有差异。其中

G4 测点的细菌和古菌与其它测点区别较大。 
(3) RDA 排序分析微生物多样性(科水平)与环境因子的相关性(图 7)，结果发现在贝类养殖区海域无

论细菌和古菌群落，水温、悬浮物和 pH 是影响研究海域微生物群落分布最主要的因素。 
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