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摘要: 美济礁地貌独特、生物资源丰富, 其海域微生物与渔业资源正被开发利用。为了解夏季美济礁潟湖海水养殖

区细菌多样性及其与环境因子的相关性, 试验通过高通量测序技术分析了该海区海水细菌的群落结构组成, 探索

了主要环境影响因子, 并采用 PICRUSt 对菌群功能进行了预测分析。美济礁潟湖海水细菌群落组成丰富, 分属于

29 个门、57 个纲、152 个目、256 个科、439 个属, 优势菌门为变形菌门(Proteobacteria)、蓝细菌门(Cyanobacteria)、

拟杆菌门(Bacteroidetes)、放线菌门(Actinobacteria)。各个站点的 3 个水层之间的 alpha 多样性指数指数均存在差异, 

但均未达到显著水平。通过冗余分析发现, 主要环境影响因子为盐度、COD/NO3-N、活性硅酸盐、COD。通过

PICRUSt 功能预测, 微生物功能以新陈代谢(氨基酸代谢、碳水化合物代谢、能量产生与转换)、遗传信息处理(蛋

白质翻译与修饰、DNA 复制重组和修复)及信息处理(信号转导机制、辅酶运输、无机离子运输)为主。该研究分析

夏季美济礁潟湖养殖区海水细菌群落结构及其与环境因子的关系, 为认识南海微生物多样性与合理开发利用、海

域渔业的开发、生态系统的保护修复提供基础数据。 
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微生物是海洋生态系统的重要组成部分, 在

物质循环、能量流动、信息传递等方面发挥重要作

用, 是海洋生物地球化学循环的关键驱动要素[1-4]。

海洋微生物研究已成为研究热点, 包括: 不同时空

尺度[5-10]的微生物多样性、生态学功能[11-12]、微生

物活性物质[13-15]、油气资源开发[16]等。了解海水微

生物的群落结构与多样性, 进一步明确微生物在该

生态系统中的功能[17], 对海洋生态系统修复及微生

物资源合理开发利用等方面具有重要的意义[18]。此

外, 微生物是渔业的重要支撑部分[19-20], 明确其多

样性对相关海区渔业的发展提供基础资料。 

海水中的微生物物种多样性极其丰富, 以传

统培养方法分离得到的海洋微生物十分有限, 基

于 16S rRNA 基因的克隆、定量 PCR、原位杂交

等传统的核酸检测方法对微生物多样性与功能等

方面研究存在低通量, 低分辨率、不能定量等局

限性[21-22]; 高通量测序具有通量高、准确性高、

灵敏度高等特点, 近年来, 国内外众多研究者将

其应用至海水、肠道、沉积物等微生物多样性研

究中[23-27], 使其能够能加精确的检测微生物菌群
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的组成、数量等, 随着技术的发展与成熟, 运行成

本进一步降低, 该技术已成为微生物研究的利器。 

美济礁位于中国南海的南沙群岛中东部海域, 

地处北纬 9°, 东经 115°附近。美济礁为椭圆形环

礁, 东西长约 9 km, 南北宽约 6 km, 环礁围绕形

成一个水深 20 余米面积约 30 km2 以上的潟湖[28]; 

环礁南部和西南部有 3 个礁门可供船只通过; 西

北礁坪已形成陆地, 而东南礁坪较浅, 退潮时部

分礁体露出水面[29]。美济礁的独特地貌使其成为

天然避风良港, 也为该海域渔业的开发创造了条

件。近年来, 中国水产科学研究院南海水产研究

所、三沙美济渔业开发有限公司等单位在美济礁

潟湖养殖区开展军曹鱼(Rochycentron canadum)[30]、

美国红鱼(Scianenops ocellatus)[30]、红鳍笛鲷(Lutjanus 

erythropterus)[30]、鲑点石斑鱼(Epinephelus fario)[30]、

尖吻鲈 (Lates calcarifer)[31]、合浦珠母贝 (Pteria 

martensii)[32]等种类养殖试验并获得成功, 为后续

南海渔业的开发奠定坚实的基础。本研究对美济

礁潟湖东南部养殖区不同水层的水质进行了调查, 

利用高通量测序技术分析了细菌 16S rRNA 基因

的 V3-V4 区, 通过生物信息学技术分析了细菌的

群落组成、多样性及功能, 探究夏季美济礁潟湖

养殖区海水细菌多样性及其与环境因子的相关性; 

以期为美济礁水域的微生态环境提供基础数据 , 

也为南沙微生物资源的合理开发利用、生态系统

的保护修复与渔业的开发奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  样品的采集与处理 

在美济礁潟湖养殖区设置了 3 个样点 S1、S2、

S3(如图 1), 采样时间为 2019 年 6 月 10 日。每个 
 

 
 

图 1  美济礁潟湖采样位点示意图 

Fig. 1  Schematic diagram of sampling sites of Mischief Reef lagoon 

样点分别采集表层(up, 2 m)、中层(middle, 10 m)

和下层(down, 20 m) 3 个水层水样, 分别采集细菌

样品、叶绿素测定样品、水质分析样品各 3 个平

行, 各样品的采集、处理和保存等均按照《海洋

调查规范第 6 部分: 海洋生物调查》(GB/T 12763.6- 

2007)[33]规定的方法进行。水温、pH、溶氧、盐

度使用 550A YSI 便携式溶氧仪现场测定。 

1.2  细菌基因组 DNA 的提取 

采用试剂盒法(Omega E.Z.N.A.® Water DNA Kit) 

进行水体细菌基因组 DNA 提取。利用 1%琼脂糖凝

胶电泳检测提取的基因组 DNA 质量, –80 ℃保存。 

1.3  PCR 扩增 

委托上海美吉生物医药科技有限公司对水样

细菌基因组 DNA 进行后续实验: PCR 扩增区域为

细菌 16S rDNA V3─V4 区, 引物为 V3─V4 区通

用引物  (338F: 5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCA-

G-3′, 806R: 5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′), 

引物两端带有特异的 barcode 序列, 以区别不同

样本的 PCR 扩增产物; 随后经 PCR 产物纯化、定

量与均一化、Miseq 文库构建, 采用 Miseq PE300

测序平台对 PCR ｡产物测序  

1.4  生物信息分析 

经 Miseq 测序获得 PE reads, 以 overlap 关系

进行拼接, 同时对序列进行质控、过滤, 得到优化

序列。按相似性达 97%的非重复序列进行 OUT 

(operational taxonomic units) 聚 类 , 采 用 RDP 

classifier 贝叶斯算法[34]对 OTU 代表序列进行分

类学分析, 并在细菌分类学水平统计每个样品的

群落组成。基于 OTU 的分析结果, 采用对样本序

列进行随机抽样的方法, 进行丰富度(Chao/Ace)、

覆盖率(coverage)和群落多样性(Simpson/Shannon)

等指数分析。基于分类学信息进行细菌群落结构

的统计分析[35]。在此基础上对群落组成和系统发

育信息进行多元分析和差异显著性检验等统计学

和可视化分析。 

1.5  水质因子、叶绿素 a 及活性硅酸盐的测定 

使用陆恒 LH-T725 高精度水质分析仪对采集

的海水进行水质分析, 参数包括: NH3-N、NO2-N、

NO3-N、COD、总磷等, 具体操作按仪器相关说

明进行。活性硅酸盐-硅含量的测定方法为硅钼黄
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分光光度法, 海水中微藻叶绿素 a 的含量采用分

光光度法测量, 具体操作方法参照海洋调查规范

GB12763 进行。 

2  结果与分析 

2.1  美济礁潟湖海水主要水质参数 

为探讨夏季美济礁潟湖主要环境因子与细菌

多样性的关系, 测定了水质因子结果如表 1 所示。

表层水温最高, 其次为中层, 最低为底层, 但总

体相差不大, 各水层水温均维持在 28℃以上; 受 

洋流及藻类光合作用等因素影响, 水体溶氧维持

在 6 mg/L 以上; 水体 pH 呈弱碱性(8.14~8.19), 各

水层 pH 差异不显著; 各水层盐度保持在 35 左右; 

NH3-N含量较低, 为 0.052~0.078 mg/L; NO2-N变化

范 围 为 0.0051~0.0069 mg/L; NO3-N 含 量 为

1.70~2.10 mg/L; 水体总磷为0.33~0.52 mg/L; SiO3-Si

为 0.057~0.099 mg/L; 水体 COD 为 2.10~2.53 mg/L; 

叶绿素 a 含量总体较低, 为 0.96~2.15 mg/m3, 但

各水层仍存在显著差异, 其中中层水体叶绿素 a

含量最高, 其次为表层水, 最低为底层水。 
 

表 1  夏季美济礁潟湖海水主要水质因子检测结果 

Tab.1  The water quality parameters of Mischief Reef lagoon in summer 

 
温度/℃ 

temperature 
DO/ 

(mg/L) 
pH 

盐度 
salinity 

NH3-N/ 
(mg/L) 

NO2-N/ 
(mg/L) 

NO3-N/ 
(mg/L) 

总磷/(mg/L)
total 

phosphorus

SiO3-Si/ 
(mg/L) 

叶绿素 a/
(mg/m3) 

chlorophylla

COD/ 
(mg/L) 

S1_U 28.82±0.03a 6.95±0.08a 8.18±0.03 35.05±0.03ab 0.059±0.007ab0.0062±0.0005abc1.77±0.11ab 0.33±0.02a 0.057±0.006a 1.52±0.09d 2.10±0.10a

S1_M 28.63±0.04b 6.99±0.13a 8.18±0.03 35.07±0.03a 0.064±0.007b 0.0066±0.0003bc 1.76±0.18ab 0.37±0.05ab 0.069±0.006ab 1.88±0.09e 2.12±0.10a

S1_D 28.41±0.03c 6.50±0.13b 8.16±0.03 35.07±0.02a 0.069±0.010bc0.0057±0.0006abc2.10±0.13c 0.40±0.06bc 0.074±0.004bc 1.31±0.06bc 2.28±0.09abc

S2_U 28.79±0.04a 6.84±0.18a 8.15±0.03 35.01±0.03bc 0.070±0.008bc0.0055±0.0010ab 1.88±0.10abc 0.45±0.03cd 0.090±0.007de 1.44±0.09cd 2.37±0.05bcd

S2_M 28.62±0.05b 6.80±0.06a 8.19±0.02 34.99±0.03c 0.078±0.004c 0.0068±0.0007bc 1.70±0.16a 0.50±0.05d 0.081±0.006bcd 2.15±0.14f 2.19±0.07ab

S2_D 28.38±0.03c 6.46±0.12b 8.15±0.03 35.01±0.02bc 0.061±0.005ab0.0069±0.0006c 2.02±0.17bc 0.52±0.03d 0.077±0.010bcd 1.15±0.06b 2.23±0.11ab

S3_U 28.85±0.02a 6.92±0.09a 8.14±0.03 35.02±0.01bc 0.052±0.006a 0.0051±0.0004a 1.77±0.11ab 0.41±0.04bc 0.099±0.006e 1.22±0.16b 2.22±0.11ab

S3_M 28.65±0.03b 6.83±0.07a 8.14±0.04 35.00±0.03c 0.064±0.002ab0.0064±0.0006bc 1.74±0.17a 0.39±0.02abc 0.099±0.011e 1.76±0.08e 2.47±0.20cd

S3_D 28.40±0.04c 6.52±0.16b 8.15±0.04 34.98±0.03c 0.060±0.003ab0.0066±0.0010bc 1.86±0.16abc 0.41±0.02bc 0.087±0.010cde 0.96±0.08a 2.53±0.11d

注: 不同字母表示差异显著(P<0.05). 

Note: Different letters indicate significant differences (P<0.05). 
 

2.2  OTU 分析 

从 27 个美济岛潟湖海区海水样品中共获得

1052189 条高质量 reads, 拼接后共获得 1243 个

OTU, 分属于 29 个门、57 个纲、152 个目、256

个科、439 个属; S1 站点表层、中层、底层水体样

品 OTU 数分别为: 732、667 和 785 个, S2 站点分

别为: 637、712 和 711 个, S3 分别为: 721、655 和

728 个。16S rRNA 的原始序列上传至 GenBank, 登

录号为 PRJNA742824。为探究不同站位不同水层

微生物多样性, 对 OTU 进行 Venn 图分析(图 2)。

结果显示, 所有样本共有的 OTU 为 333 个; 特有

OTU 个数最高为 S1_D (67 个), 其次为 S1_M (34

个), 最低为 S2_U。此外, S1、S2、S3 站点不同水

层间共有 OTU 数量分别为: 464、462、489 个, 而

表层水、中层水、底层水的不同站点间共有 OTU

数量分别为: 451、422、471 个。 

2.3  菌群组成分析 

分别从门水平和目水平对美济岛潟湖海水不

同水层微生物进行物种群落结构分析, 发现各样

品在门水平(图 3)群落结构相似, 优势菌门为: 变

形菌门(Proteobacteria)、蓝细菌门(Cyanobacteria)、

拟杆菌门(Bacteroidetes)、放线菌门(Actinobacteria), 

这 4 个门在所有样品中所占比例为 89.68%~91.51%。 

而菌群结构在目水平上主要由 : 聚球菌目

(Synechococcales) 、黄杆菌目 (Flavobacteriales) 、

Puniceispirillales、红螺菌目(Rhodospirillales)、放

线假丝菌目(Actinomarinales)、Chloroplast、纤维

弧菌目 (Cellvibrionales)、红细菌目 (Rhodobact-

erales)等组成(图 2)。 

2.4  菌群 Alpha 多样性分析 

夏季美济岛潟湖海区海水细菌多样性指数结

果见表 2, 所有样品测序深度值都在 0.995 以上,  
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图 2  Venn 图 

S1、S2、S3 分别代表 3 个站点, U、M、D 分别表示表层水、

中层水和底层水. 

Fig. 2  Venn diagram of groups 
S1, S2 and S3 respectively represent 3 stations; U, M and D 
respectively maen surface water, middle water and bottom 

water, the same below. 

 

说明测序结果很好的覆盖了各样品文库, 未被测

出的概率低。菌群 Alpha 多样性指数结果显示: 各

个站点的 3 个水层之间的 Ace 指数、Chao 指数、

Shannon 指数、Simpson 指数均存在差异, 但均未

达到显著水平。而不同站点的不同水层之间比较

发现, 在丰富度指数方面: 除 S1_M 与 S3_U、S3_D

存在显著差异(P<0.05)外, Ace 指数在其他各样品

间无显著差异; Chao 指数分析得出相似结果, 除

S1_M 与 S2_M、S3_U、S3_D 存在显著差异(P<0.05)

外, 其他各样品间无显著差异。群落多样性指数

方面, 除 S3_M 与 S1_U、S2_M 差异显著(P<0.05)

外, 各样点不同水层之间 Shannon 指数差异不显

著; 而各样点不同水层之间 Simpson 指数差异不显

著, 仅在 S2_M 与 S3_M 间存在显著差异(P<0.05)。 

2.5  美济岛潟湖海水细菌群落比较 

为比较不同站点不同水层样本的细菌群落相

似性 , 进行了主成分分析(principal component 

analysis, PCA, 图 4), 样本间距离越近说明样本

间的细菌群落结构越相似[36]。二维主成分图表示

不同站点不同水层样本在第一及第二主成分上的

投影, 样本投影距离越远说明样本微生物群落差

异越大[37]。各样本前 2 个主成分 PC1、PC2 所占

比例为 81.86%、4.83%, 说明这二者是影响微生

物群落差异的主要因素, 其中 PC1 最为主要。各 

 

 
 

图 3  菌群组成柱状图——门水平和目水平 

Fig. 3  Relative abundance at phylum level and orders level of bacterial communities of samples 
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表 2  菌群 α多样性指数 

Tab. 2  α-diversity indices of each sample 

组别 group 测序深度 coverage Ace 指数 Ace index Chao 指数 Chao index Shannon 指数 Shannon index Simpson 指数 Simpson index

S1_U 0.997±0 662.00±109.40ab 613.19±67.58ab 3.92±0.16b 0.069±0.013ab 

S1_M 0.998±0.001 500.79±67.77a 502.71±63.66a 3.85±0.27ab 0.077±0.044ab 

S1_D 0.997±0.001 627.86±76.46ab 622.66±67.47ab 3.78±0.46ab 0.101±0.071ab 

S2_U 0.997±0.001 667.23±129.30ab 639.96±83.92ab 3.81±0.13ab 0.07±0.019ab 

S2_M 0.997±0.001 689.32±81.90ab 655.32±34.70b 3.96±0.29b 0.058±0.025a 

S2_D 0.997±0.001 651.14±97.75ab 631.72±97.46ab 3.60±0.42ab 0.105±0.057ab 

S3_U 0.996±0 757.49±58.85b 680.39±42.09b 3.53±0.15ab 0.112±0.018ab 

S3_M 0.996±0 655.83±87.72ab 632.11±41.74ab 3.33±0.32a 0.15±0.053b 

S3_D 0.996±0.001 781.98±161.83b 734.34±123.49b 3.67±0.09ab 0.089±0.007ab 

注: 同一列中, 上标字母不同表示差异显著(P<0.05). 

Note: Different superscript letters mean significant difference (P<0.05). 

 

 
 

图 4  PCA 分析 

Fig. 4  Principal component analysis (PCA) 
 

样本在 PC1 轴上的投影结果显示, 样点 S1 和 S2

的表层水投影范围约为–2000~0, 中层水为–6000~ 

1000, 而 S3 样点与 S1 和 S2 存在差异, 其表层水

为 0~4000, 中层水为 1000~8000; 样点 S2 和 S3

底层水在 PC1 上投影分别为–2000~4000、–1000~ 

2000, S1 样点投影范围更广, 为–6000~ 6000。从

整体上看, PC1 和 PC2 均不能很好的将各样点与

各水层的样本区分开来, 说明美济岛潟湖海水微

生物群落结构较为相近。 

2.6  环境因子关联分析 

影响夏季美济礁潟湖海水细菌多样性的因素

很多, 通过冗余分析(redundancy analysis, RDA)

反映主要环境因子(温度、盐度、pH、溶氧、氨氮、

亚硝酸盐氮、硝酸盐氮、活性硅酸盐、总磷、总

叶绿素、压强、COD、水深等)与样点菌群间的相

关性(图 5a)。通过连线箭头的长短表明, 对美济

礁潟湖海水细菌群落影响最大的水质因子为盐度, 

其次为 COD/NO3-N、活性硅酸盐、COD, 而溶氧、

NO2-N、温度、压强、水深等水质因子的影响相

对较小。此外, 第一轴 RDA1 可解释 68.26%细菌

群落变异性, 第二轴 RDA2 可解释 4.00%。与第

一轴呈明显正相关环境因子是 COD、活性硅酸

盐、COD/NO3-N, 说明细菌丰富度与这 3 个环境

因子呈正相关; 而盐度、NH3-N、总叶绿素与第一

轴呈明显负相关, 即细菌丰富度随这 3 个环境因

子值的增加而降低。与第二轴呈明显正相关的环

境因子为盐度、pH、NO3-N、总叶绿素, 而总磷、

COD/NO3-N、活性硅酸盐、COD 与第二轴呈明显

的负相关。科水平总丰度前 20 的细菌与水质因子

的相关性以热图结果呈现(图 5b), 烷烃降解菌科

与盐度、pH 呈显著正相关, 与活性硅酸盐、COD

呈显著负相关; 外硫红螺旋菌科与 COD 呈显著

负相关; Actinomarinaceae 与 NO3-N 呈显著负相关; 

Phycisphaeraceae 与盐度呈显著负相关; 黄杆菌科

与活性硅酸盐呈显著正相关, 与盐度呈显著负相

关; Cyanobiaceae 与 COD 呈显著正相关, 与 NH3-N

呈显著负相关; Puniceicoccaceae 与活性硅酸盐、

C O D 呈显著正相关 ,  与盐度呈显著负相关 ; 

Halieaceae 与 NH3-N 呈显著正相关, 与活性硅酸盐

呈显著负相关; Cryomorphaceae 与 NO3-N、水深、

压 强 呈 显 著 正 相 关 ,  与 温 度 、 溶 氧 呈 显 著 
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图 5  水质因子与菌群的关系 

(a) 环境因子与菌群相关性; (b) 细菌与水质因子关系热图. 

Fig. 5  Relationship between water quality factors and microbial community 
(a) relationship between bacteria and environmental factors; (b) hot map of the reationship between bacteria and water factors. 
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负相关 ; 红细菌科与水深呈显著正相关 , 与温

度、溶氧呈显著负相关; 蛭弧菌科与盐度呈显著

负相关。 
2.7  菌群功能预测 

通过 PICRUSt 对 OTU 丰度表进行标准化, 去

除 16S marker gene 在物种基因组中的 copy 数目

的影响, 然后通过每个 OTU 对应的 greengene id, 

对 OTU 进行 COG 功能注释, 获得 OTU 在 COG

各功能水平的注释信息及各功能在不同样本中的

丰度信息[38], 结果见图 6。各样点细菌功能无显

著差异, 主要功能相对丰度相近, 说明各样点微

生物在水体中发挥主要的功能相似。相对丰度在

5%以上的主要功能有: 能量产生与转换、(氨基

酸、碳水化合物、辅酶、无机离子等)运输和代谢、

蛋白质翻译与修饰、DNA 复制重组和修复、信号

转导机制等。 
 

 
 

图 6  菌群功能预测 

Fig. 6  PICRUSt function prediction of microbial community 
 

3  讨论 

群落结构是微生物自身及外部因子相互作用

形成的, 是其发挥其生态学功能的基础[17]。多样

性指数是利用数学统计方法测度特定区域或生态

系统中群落的物种数、个体数量及各物种均匀程

度等方面的常用参数[21], 如反映群落丰度的 Chao

指数、ACE 指数, 反映群落均匀度的 Simpson 指

数, 反映群落多样性的 Shannon 指数等。本研究

发现, 夏季美济礁潟湖海水不同水层微生物中变

形菌门(平均比例为 39.2%)、蓝细菌门(34.4%)占

绝对优势 , 其次为拟杆菌门(11.3%)、放线菌门

(5.8%)。相关近岸海水菌群结构研究发现, 海南后

水湾网箱养殖区海水微生物以变形菌门(52.30%)、

厚壁菌门(32.29%)、拟杆菌门(5.50%)、放线菌门

(4.88%)、蓝细菌门(3.35%)[19]为主; 渤海湾变形菌 

门的平均丰度为 39.8%, 辽东湾为 37.8%, 莱州湾

为 59%, 各湾断面优势物种的类别均为变形菌

门、拟杆菌门、蓝细菌门、放线菌门及浮霉菌门[39]; 

长岛海区以变形细菌门、厚壁菌门、拟杆菌门、

浮霉菌门、放线菌门为主[40]。但本研究结果与养

殖海水微生物群落结构存在较大差异, 张健龙等[41]

发现凡纳滨对虾(Litopenaeus vannamei)养殖过程

中挂膜式生物滤器内微生物主要为变形菌门(约

40%)、拟杆菌门(约 25%)、厚壁菌门(8%)、硝化螺

旋菌门(5%)、浮霉菌门(5%); 而在大菱鲆(Scopht-

halmus maximus)幼鱼养殖水体中变形菌门比例高

达 70%, 其次为拟杆菌门(约 18%)[26]。此外, 本研

究发现, 美济礁潟湖海水微生物 Shannon 指数为

3.33~3.96, 与外海区相当[40], 但低于近岸海水及
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养殖海水[40-42]。美济礁潟湖海水微生物组成与近

岸海水相似, 在比例的上存在差异, 这可能与地

球化学循环有关, 且自然海区较大, 其菌群结构

主要受所处环境因子影响, 因而近、远海差异相

对较小; 而美济礁潟湖海水与受人类影响较大的

养殖海水相比, 在菌群结构及多样性指数方面差

异较大, 说明海水菌群结构还受人为因素的影响, 

尤其是人类养殖活动中的饵料、环境调控、养殖

生物等可显著影响菌群结构。 

环境是影响海洋细菌多样性的关键因素 [43], 

通常包括: 水温、盐度、pH、溶氧、营养盐、水

压、光照等。本研究发现, 影响夏季美济礁潟湖海

水菌群多样性的主要环境因子为盐度、COD/NO3-N、

活性硅酸盐和 COD; 研究中所选的环境因子总影

响率为 72.26%, 其余影响作用可能来自未测定的

其他环境因子及环境外力, 包括动植物的竞争和

扰动、微量金属元素和有机污染物的影响等[44-45]。

盐度是决定水域菌群结构的重要环境因子, 在不

同盐度环境中的菌群结构具有独特性, 例如随着

盐度的增加, 波罗的海的 α-变形杆菌和 γ-变形杆

菌有显著增加的趋势, 而 β-变形杆菌、放线菌门

和疣微菌门显著降低[46]; 美济礁地处南海, 远离

大陆, 不受地表径流影响, 终年盐度维持在 35 左

右, 在该条件下盐度可通过渗透压[47-48]、维持海水

盐度的金属离子 [48]及其相关转运蛋白 [49]等来影

响该水域菌群结构。营养盐与有机物是海水环境

中微生物新陈代谢的物质基础, COD 是衡量水体

中有机物多少的重要指标[50], COD/NO3-N 反映了

水体中有机物与 NO3-N 的相对含量, 该值对微生

物群落结构的影响作用显著, 水体中的有机物为

Cyanobiaceae 科、Puniceicoccaceae 科微生物提供

了生存所需物质, 同时也限制了烷烃降解菌科、

外硫红螺旋菌科微生物的丰度; 此外, NO3-N 可作

为该海区主要细菌类群——蓝细菌的营养盐而影

响菌群多样性, 也可能与海水中 NO3-N 具有电子

受体功能有关[43]。硅在海水中主要以溶解态单体

正硅酸盐[Si(OH)4]的形式存在, 其与海洋碳循环

以及生物泵密切相关[51]。已有研究发现, 活性硅

酸盐可影响大西洋西北部河口区浮游微生物群落

结构 [52] 。 美济 礁潟 湖海 水烷 烃降 解菌 科 、

Phycisphaeraceae、Puniceicoccaceae、Halieaceae

等微生物受活性硅酸盐含量的影响显著, 其影响

机制可能与硅藻有关。硅藻是海洋中最重要的初

级生产者之一, 占海水初级生产力的 40%左右[53], 

在美济礁潟湖海水中硅藻也是主要的优势浮游藻

类[28], 活性硅酸盐作为重要营养盐控制硅藻的生

物量, 进而决定藻际细菌的结构, 成为影响美济

礁潟湖海水微生物的重要环境因子。其他研究结

果证实菌群结构与水深有关[54], 而本研究发现美

济礁潟湖海水菌群组成相近, 这可能与美济礁潟

湖水深较浅, 在海流的影响下表层、中层、底层

水之间相互交换有关。 

利用高通量测序技术主要对海水微生物结构

及多样性进行分析, 关于其功能研究相对较少。

PICRUSt 功能预测分析结合 16S rRNA 基因的高

通量测序解答微生物群落组成是什么、种群有什

么功能等问题[55-56]。本研究通过 PICRUSt 对夏季

美济礁潟湖海水微生物功能进行, 结果表明不同

水层之间菌群结构存在一定差异, 但是生态功能

相似, 均以新陈代谢(氨基酸代谢、碳水化合物代

谢、能量产生与转换)、遗传信息处理(蛋白质翻

译与修饰、DNA 复制重组和修复)及信息处理(信

号转导机制、辅酶运输、无机离子运输)为主, 这

一结果与附着类细菌相似[57], 各功能涵盖了细菌

的基本生命活动, 也证明夏季美济礁潟湖海水微

生物具有参与生态系统物质循环的能力。 

4  小结 

本研究使用高通量测序技术分析了夏季美济

礁潟湖海水细菌的群落结构组成, 并进行了功能

预测分析。结果显示: 美济礁潟湖海水细菌群落组

成丰富, 其主要环境影响因子为盐度、COD/NO3-N、

活性硅酸盐、COD。微生物功能以新陈代谢、遗

传信息处理及信息处理为主。该研究为认识南海

海洋微生物多样性与合理开发利用、海域渔业的

开发、生态系统的保护修复提供基础数据和理论

支撑。 
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Analysis of bacterial diversity and correlation with environmental 
factors in the aquaculture area of Mischief Reef Lagoon in summer 

ZHAO Wang1, 2, 3, HUANG Xingmei1, 2, 3, DENG Zhenghua1, 2, 3, WEN Weigeng1, 2, 3, CHEN Mingqiang1, 2, 3, 
WANG Yu1, 2, 3, SHEN Minghui4, XIA Guangyuan4, ZHANG Yuwei1, 2, 3, YU Gang1, 2, 3 

1. Key Laboratory of South China Sea Fishery Resources Exploitation & Utilization by the Ministry of Agriculture and 
Rural Affairs, South China Sea Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences, Guangzhou 
510300, China;  

2. Tropical Fishery R & D Center, South China Sea Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences, 
Sanya 572018, China; 

3. Sanya Tropical Fisheries Research Institute, Sanya 572018, China; 
4. Hainan Academy of Ocean and Fisheries Sciences, Haikou 571199, China  

Abstract: Mischief Reef has unique landforms and rich biological resources, and its marine microorganisms and 
fishery resources are being developed and utilized. To understand the bacterial diversity in the aquaculture area of 
Mischief Lagoon in summer, as well as its correlation with environmental factors, the community structure of 
seawater bacteria were analyzed through high-throughput sequencing technology, the main environmental impact 
factors were explored, and its functions were predicted by PICRUSt. The results showed that the bacteria of 
Mischief Reef lagoon had rich community composition. A total of 29 phyla, 57 classes, 152 orders, 256 families, 
and 439 genera were detected. The dominant bacteria include Proteobacteria, Cyanobacteria, Bacteroidetes, and 
Actinobacteria. There were differences in the alpha diversity index between the three water layers of each site, but 
none of them reach a significant level. Using redundancy analysis, it was found that the main environmental 
impact factors are salinity, COD, COD/NO3-N, and active silicate. The main functions, determined by PICRUSt 
functional prediction, included metabolism (amino acid metabolism, carbohydrate metabolism, energy production 
and conversion), genetic information processing (protein translation and modification, DNA replication, 
recombination and repair), and information processing (signal transduction mechanism, coenzyme transport, 
inorganic ion transport). This study analyzes the marine community structure of the Mischief Reef Lagoon 
aquaculture area in summer and its relationship with factors, providing a scientific basis for understanding the 
microbial diversity and rational development and utilization of the South China Sea, marine fisheries development 
and protection, and ecosystem protection. 

Key words: mischief reef; microbial diversity; functional prediction; environmental factors 
Corresponding author: YU Gang. E-mail: gyu0928@163.com  


