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摘 要:为研究近海扇贝养殖水域水质、细菌种群分布规律以及微生物群落多样性对环境因子的响应,2019年5
月至10月采集了青岛市崂山湾青山村近海栉孔扇贝养殖水域不同站位的海水样本,通过高通量测序方法分析了

不同月份海水样本微生物群落结构和多样性的差异,探讨了环境因子与微生物群落结构的相关性。结果表明:①
检测到变形菌门(Proteobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、蓝细菌门(Cyanobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)和

厚壁菌门 (Firmicutes)等52个 细 菌 门,115个 纲,其 中 变 形 菌 门 为 优 势 菌 门,主 要 包 括 γ-Proteobacteria和

α-Proteobacteria纲;②2019年9月,养殖区水样中细菌多样性升高,弧菌多样性下降,且细菌细胞数量达到最高点,

说明该 养 殖 区 存 在 爆 发 弧 菌 病 的 可 能 性;③RDA 冗 余 分 析 表 明,浊 度 (P=0.027)对 养 殖 密 区 细 菌 OUT
(OperationalTaxonomicUnits)水平的物种组成和群落结构具有显著的影响,硝酸盐(P=0.017)、浊度(P=0.033)

对养殖疏区OTU水平的物种组成和群落结构具有显著的影响;④不同区域细菌门水平环境因子相关性 Heatmap
图分析表明,养殖活动会影响近海细菌群落结构与环境因子的作用程度,从而增加病害发生的可能性。本研究可

为贝类疾病的防治及近海海域生态系统的健康发展提供一定的理论基础。
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中国拥有丰富的海洋渔业资源[1],海水养殖在海洋渔业中占有重要的地位。近年来,我国水产养殖业发

展迅猛,其中贝类养殖已经发展成为我国海水养殖的支柱产业[2],据渔业年鉴统计,2019年全国贝类的海水

养殖面积为120.42×104 万m2,占全国海水养殖总面积60.45%;2019年全国贝类海水养殖产量为1438.97
万t,占全国海水养殖总产量的69.67%,其中山东省位居全国沿海省份贝类养殖产量首位[3]。

养殖规模的增加,加速了向沿海生态系统的养分排放[4-7],使近海养殖水域的环境恶化,导致病害频发,给贝类

养殖产业造成了巨大的经济损失。养殖自身污染问题成为养殖海域环境恶化的主要原因之一[8],加剧了海水富营

养化程度,破坏了生物多样性,在不同浓度有机质的影响下,微生物群落的生理机能也随之发生改变[9-10],而每天过

滤大量海水的滤食性动物———双壳贝类则更容易受到水中细菌群落变化的影响[11],从而诱发贝类病变。
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位于青岛崂山湾海域的青山村扇贝养殖区规模庞大,其中栉孔扇贝的筏式养殖占据主要比例。该养殖区位于

河口附近,河流的输入会导致近海岸呈现显著的盐度梯度,pH、温度和营养盐也发生明显变化,从而形成动态复杂

的水环境系统[12]。前人对养殖区浮游植物群落结构多样性颇有研究[13-20],而对近海扇贝养殖区浮游细菌群落结构

研究鲜少。2019年本研究选取养殖活动频繁的5月至10月,对该海域环境理化因子进行监测,利用基于16S
rRNA基因的IlluminaMiseq高通量测序方法对其细菌群落多样性及其在空间和时间尺度上的变化进行分析,并
探讨了环境因子与菌群结构的相互作用,以期为该水域的水产养殖及近海海域生态系统的健康发展提供支持。

1 材料与方法

1.1 样品采集时间与地点

本研究于2019年5至10月在青岛市崂山湾青山村近海扇贝养殖海域采样,每月采集1次。采样区(图

1)分为养殖密区(120°41'40″E,36°09'21″N)、养殖疏区(120°42'04″E,36°09'28″N)、对照区(120°42'24″E,

36°09'35″N)三个区,分别命名为 M区、S区和D区,在每个区域均等地选3个站位采样(间距>500m)。

图1 样品采集地理位置示意图

Fig.1 Geographiclocationofsamplecollection

1.2 样品采集与处理

用手持式柱状采水器在指定点采取1L表层水,在低温(4℃)条件下运回实验室;采用0.22μm的滤膜

负压过滤300mL水样,将处理好的滤膜用液氮速冻,放-80℃冰箱保存。每份水样过滤重复3次。

1.2.1 环境因子的测量

本研究采用 WZB-170型便携式浊度计测量水样浊度,JENCO9030M 便携式溶氧(S)测定仪测量溶氧

(DissolvedOxygen,DO)质量浓度和温度(θ),556MPS便携式多参数水质测量仪测量盐度,TURNER
DesignsTriligy实验室荧光仪测量叶绿素a(Chl-a)质量浓度,其他参数在实验室中均用标准方法测量。

1.2.2 流式细胞术测定细菌丰度

各站位取4mL海水至冻存管中,随后加入444μL戊二醛固定,在低温避光的条件下带回实验室,液氮

处理后,-80 ℃保存。采用细胞流式仪进样前,取180μL样品和20μLSYBRTMGreenⅠnucleicacid
gelstain(invitrogen,USA)染料混匀,染色完成后,上机测样。使用低流速(14μL/min),激发电压为SSC
450、FL1500、FL2510和FL3661。
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1.2.3 IlluminaMiseq高通量测序

  用 DNeasyPowerwaterProKit试剂盒(QIA-
GEN,USA)提取DNA,用1%的琼脂糖凝胶检测提

取的 DNA 质 量。分 别 用 细 菌 通 用 引 物 338F-
806R[21]和弧菌特异性引物V_169F-V_680R[22-23]两
对引物对DNA进行PCR扩增(表1)。将同一样本

的PCR产物混合后使用2%琼脂糖凝胶回收PCR
产物,利用AxyPrepDNAGelExtractionKit(Axy-
genBiosciences,UnionCity,CA,USA)回收产物

表1 引物序列

Table1 Primersequencesinthisstudy

名 称 序列5'-3'

338F ACTCCTACGGGAGGCAGCAG

806R GGACTACHVGGGTWTCTAAT

V_169F GGATAACYATTGGAAACGATG

V_680R GAAATTCTACCCCCCTCTACAG

纯化,2%琼脂糖凝胶电泳检测,并用QuantusTMFluorometer(Promega,USA)对回收产物进行检测定量。
使用NEXTFLEXRapidDNA-SeqKit建库。

1.2.4 数据处理

利用均值法处理环境因子的数据及细菌细胞的丰度;使用Fastp软件[24]和FLASH软件[25]分别对原始

测序序列进行质控和拼接,利用 UPARSE软件根据97%的相似度对序列进行 OTU 聚类并剔除嵌合

体[26-27]。利用RDPclassifier[28]对每条序列进行物种分类注释。利用R语言(version3.3.1)进行物种组成

分析、环境因子与群落结构的相关性分析及冗余分析。利用SPSS22.0的单因素方差分析(one-way
AnalysisofVariance,one-wayANOVA)进行组间差异显著性检验。

2 结 果

2.1 环境因子理化指标

养殖环境是水产养殖中一个不可忽视的部分,养殖用水的理化性质是养殖活动的重要保证,表2展示了

崂山湾青山村近海养殖区在2019年5月至10月的环境理化指标变化,养殖水质符合《海水水质标准》(GB
3097-1997)[29]第二类水质标准要求。

表2 2019年崂山湾青山村扇贝养殖区理化性质指标

Table2 PhysicalandchemicalpropertiesofscallopcultureareainQingshanVillage,LaoshanDistrictfromMaytoOctoberin2019

环境因子
5 月 6 月 7 月 8 月 9 月 10 月

M区 S区 D区 M区 S区 D区 M区 S区 D区 M区 S区 D区 M区 S区 D区 M区 S区 D区

ρChl-a/

(μg·L-1)
1.51 1.09 1.47 1.82 2.02 2.68 1.51 1.99 1.47 1.54 1.75 1.57 1.92 1.52 1.41 1.62 1.41 1.79

浊度/NTU 3.45 4.52 2.38 3.24 2.82 2.11 4.78 2.97 2.62 4.81 6.50 2.75 7.89 7.04 5.69 7.92 9.68 7.99

ρDO/

(mg·L-1)
8.66 8..63 8.80 7.91 7.91 8.03 6.07 6.43 6.47 6.24 6.27 6.57 6.70 6.64 6.63 7.30 7.28 7.33

θ/℃ 18.53 19.13 18.77 18.07 17.83 18.50 21.83 22.77 23.10 24.07 24.03 24.60 24.00 23.90 24.20 20.90 20.83 21.00

S 29.00 30.00 31.00 31.91 31.92 31.90 31.74 31.73 31.73 31.72 31.71 31.66 31.83 31.82 31.80 31.93 31.93 31.92

pH 7.39 7.38 7.39 8.41 8.47 8.45 8.23 8.26 8.28 8.26 8.31 8.34 8.14 8.18 8.26 8.29 8.30 8.36

ρDIN/

(mg·L-1)
0.068 0.068 0.064 0.077 0.082 0.072 0.064 0.064 0.057 0.048 0.042 0.039 0.057 0.050 0.043 0.081 0.075 0.063

ρ亚硝酸盐/

(mg·L-1)
0.00370.00430.004 0.004 0.004 0.003 0.004 0.004 0.004 0.003 0.004 0.004 0.003 0.004 0.004 0.003 0.004 0.004

ρ硝酸盐/

(mg·L-1)
0.049 0.051 0.047 0.060 0.064 0.058 0.047 0.048 0.058 0.032 0.026 0.026 0.041 0.033 0.030 0.061 0.060 0.048
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续表

环境因子
5 月 6 月 7 月 8 月 9 月 10 月

M区 S区 D区 M区 S区 D区 M区 S区 D区 M区 S区 D区 M区 S区 D区 M区 S区 D区

ρ氨氮/

(mg·L-1)
0.015 0.013 0.013 0.012 0.014 0.010 0.013 0.012 0.014 0.013 0.012 0.009 0.013 0.014 0.008 0.016 0.011 0.009

ρ磷酸盐/

(mg·L-1)
0.009 0.009 0.009 0.007 0.009 0.006 0.009 0.007 0.009 0.009 0.007 0.009 0.009 0.007 0.009 0.009 0.007 0.009

  注:表中数据均为每个区3个站位的平均值。

2.2 流式细胞仪检测细菌丰度结果

从海水中细菌单细胞的集聚分布情况(图2)所示,侧向散射光(SideScattering,SSC)与细胞的内容物含

量有关,FL表示颗粒被染上的荧光的数量。通过SSC对FL1和FL3对FL1双参数图对细菌细胞进行区分

和计数。R1和R2分别为在不同的荧光强度下根据聚集情况划分的细菌细胞门。由流式细胞仪计数结果

(图2)可知,每毫升海水的细胞数的变化呈现先上升后下降的趋势。养殖密区及疏区均在9月达到最高点,
对照区的最高点出现在8月,其最低点均出现在5月(图3)。

图2 细胞流式图

Fig.2 Cellflowdiagram

图3 2019年5月至10月养殖区海域细菌细胞数量

Fig.3 Thenumberofbacterialcellsintheaquacultureareafrom MaytoOctoberin2019
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2.3 水体菌群多样性及其对环境因子响应

2.3.1 微生物Alpha多样性分析 
通过聚类操作,根据97%的相似度水平,对所有序列进行OTU划分,青山村扇贝养殖区及对照区细菌

的香农-威纳指数(Shannon-WeinerIndex)呈现波动的变化趋势,养殖疏区呈现先升高后下降的趋势。弧菌

的香农-威纳指数均呈现 M型变化。2019年9月,细菌多样性升高而弧菌多样性降低,且细菌细胞数也达到

峰值(图4a和4b)。

图4 2019年5月至10月水环境细菌和弧菌多样

Fig.4 ThediversitiesofbacteriaandVibrioinwaterenvironmentfrom MaytoOctoberin2019

2.3.2 水环境群落组成

本研究共 检 测 出52个 细 菌 门,其 中 存 在11个 优 势 门(丰 度 占 比 大 于1%),分 别 为 变 形 菌 门

(Proteobacteria)、蓝细菌门(Cyanobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、放线菌门(Actinobacteria)、厚壁菌门(Fir-
micutes)、Patescibacteria、疣微菌门(Verrucomicrobia)、Marinimicrobia_SAR406-clade、绿弯菌门(Chloroflexi)、

Epsilonbacteraeota、酸杆菌门(Acidobacteria),其中变形菌门 (Proteobacteria)为优势菌门(图5)。

图5 细菌门水平群落结构组成

Fig.5 Compostionofcommunitystructureatbacterialphylumlevel



312  海 洋 科 学 进 展 40卷

在纲水平,共检测出115个纲,其中存在13个优势纲(丰度占比大于1%),相对丰度较高的是γ-变形菌

纲(Gammaproteobacteria)、α-变形菌纲(Alphaproteobacteria)、拟杆菌纲(Bacteroidia)和放线菌纲(Acti-
nobacteria)(图6)。

图6 细菌纲水平群落结构组成

Fig.6 Compositionofcommunitystructureatbacterialclasslevel

弧菌属在细菌属水平丰度中占据重要的比例(图7),养殖密区在2019年6月和7月出现较高的丰度比

例,对照区在2019年7月的丰度比例最高。

图7 养殖区弧菌丰度比例分布

Fig.7 DiagramofabundanceproportionofVibrioincultureareafrom MaytoOctoberin2019

对各区不同月份的样品及密区、疏区和对照区的样品进行优势门的组间差异显著性检验分析,结果表

明,各区样品在不同 月 份 Bacteroidetes、Verrucomicrobia、Marinimicrobia_SAR406_clade、Chloroflexi、

Acidobacteria具有差异(P<0.05)或显著差异(P<0.01),而密区、疏区和对照区的样品在门水平上微生物

组成没有显著差异(图8)。
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注:*代表P<0.05时,组间具有差异性;**代表P<0.01时,组间具有显著差异性;***代表P<0.001时,组间具有极显著差异性。

图8 组间差异显著分析

Fig.8 Analysisofsignificantdifferencesbetweengroupsfrom MaytoOctoberin2019

2.3.3 水环境群落组成与环境因子的相关性

RDA分析揭示了不同区域样品中微生物组成与环境因子的相关性,采用bioenv函数检验了每个环境

因子的显著性,在养殖密区、养殖疏区和对照区的RDA分析中,第一坐标轴和第二坐标轴共贡献解释量分
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别为59.25%、47.1%和45.27%。结果表明,浊度(P=0.027)对养殖密区OTU水平的物种组成和群落结构

具有显著的影响;硝酸盐(P=0.017)、浊度(P=0.033)对养殖疏区OTU水平的物种组成和群落结构具有显

著的影响,磷酸盐(P=0.004)、DO(P=0.001)、pH(P=0.004)对其具有显著的影响;DO(P=0.018)对对照

区OTU水平的物种组成和群落结构具有显著的影响(图9)。

图9 细菌OTU水平环境因子RDA分析

Fig.9 RDAanalysisonthecorrelationbetweenenvironmentalfactorsandbacterialOTUlevel

通过Spearman相关性计算,利用求平均的方式对环境因子和物种层级进行聚类,选取门水平上丰度为

前11位的物种进行分析,相关性Heatmap图和环境因子聚类树分析结果表明:

1)在门水平上,养殖密区的细菌群落物种与环境因子均具有不同程度的相关性,其中,拟杆菌门与盐度

(Spearman相关系数r=-0.776,P<0.001)呈现极显著负相关关系;绿弯菌门与浊度(Spearman相关系数

r=0.744,P<0.001)呈现极显著正相关关系。养殖疏区的放线菌门与浊度呈现极显著正相关关系

(Spearman相关系数r=0.808,P<0.001);Marinimicrobia_SAR406_clade与盐度呈现极显著正相关关系

(Spearman相关系数r=0.856,P<0.001),厚壁菌门分别与DIN(Spearman相关系数r=0.760,P<0.001)
和硝酸盐(Spearman相关系数r=0.751,P<0.001)呈现极显著正相关关系(图10和图11)。

注:*代表P<0.05时,细菌群落物种与环境因子具有相关性;**代

表P<0.01时,细菌群落物种与环境因子具有显著相关性;***代表

P<0.001时,细菌群落物种与环境因子具有极显著相关性。

图10 养殖密区细菌门水平环境因子

相关性 Heatmap图

Fig.10 Heatmapdiagramofcorrelationbetweenbacterial

phylumlevelandenvironmentalfactorsinintensiveculturearea

注:*代表P<0.05时,细菌群落物种与环境因子具有相关性;**
代表P<0.01时,细菌群落物种与环境因子具有显著相关性;***
代表P<0.001时,细菌群落物种与环境因子具有极显著相关性。

图11 养殖疏区细菌门水平环境因子

相关性 Heatmap图

Fig.11 Heatmapdiagramofcorrelationbetweenbacterial

phylumlevelandenvironmentalfactorsinsparseculturearea
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  2)在门水平上,对照区的物种与环境因子具有不同程度的相关性,与养殖区不同,其中,酸杆菌门和厚壁

菌门与叶绿素分别呈现显著负相关关系(Spearman相关系数r=-0.612,P<0.01)和极显著正相关关系

(Spearman相关系数r=0.736,P=0.001),Patescibacteria与温度呈现显著正相关关系(Spearman相关系

数r=0.650,P<0.01),绿弯菌门和拟杆菌门分别与浊度具有显著正相关(Spearman相关系数r=0.642,P
<0.01)和极显著负相关关系(Spearman相关系数r=-0.722,P<0.001),放线菌门与溶解氧呈现显著正相

关关系(Spearman相关系数r=0.607,P<0.01)(图12)。

注:*代表P<0.05时,细菌群落物种与环境因子具有相关性;**代表P<0.01时,细菌群落物种与环境因子具有显著相关性;

***代表P<0.001时,细菌群落物种与环境因子具有极显著相关性。

图12 对照区细菌门水平环境因子相关性 Heatmap图

Fig.12 Heatmapdiagramofcorrelationbetweenbacterialphylumlevelandenvironmentalfactorsincontrolarea

3 讨 论

3.1 海水水样细菌群落多样性

通过IlluminaMiseq高通量测序的方法对养殖区海水水样进行门、纲水平的群落结构分析,结果表明,
在水样样品中共检测到52个门、115个纲,香农-威纳指数为4.762~5.539,Sobs指数为676~2140。2019
年8月和9月的细菌多样性指数较高,香浓指数总体上随温度的变化而变化,但2019年7月的养殖密区和

对照区的多样性指数相对低于趋势线,这可能是由在该月份取样时出现连续的雷雨天气所致。根据图5可

知,不同区域不同月份的样品中的优势群落均为变形菌门(Proteobacteria),占总群落50%以上,主要包括α-
Proteobacteria和γ-Proteobacteria。其他的优势菌门排列依次是蓝细菌门(Cyanobacteria)、拟杆菌门

(Bacteroidetes)、放线菌门(Actinobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)、Patescibacteria、疣微菌门(Verrucomi-
crobia)、Marinimicrobia、绿弯菌门(Chloroflexi)、Epsilonbacteraeota、酸杆菌门(Acidobacteria)。检测结果

与近年来的研究结果相似,杨铭玉等[30]对东海舟山渔场近岸细菌群落结构分析得出,该养殖区主要的细菌

群落类群为变形菌(62.99%)、拟杆菌群(10.23%)、蓝藻细菌(9.69%)、放线菌门(8.94%)。辽东湾沿海的仿

刺参、对虾混养养殖水体中主要是变形菌门(51.5%),其次是放线菌门(23.6%)、拟杆菌门(11.3%)、厚壁菌

门(9.1%)[31]。王飞飞[32]利用高通量测序、分子生物学方法等手段对黄海北部海域贝类养殖区进行细菌群

落分析,也证明养殖区的海水中变形菌门占绝对优势。
在纲水平中,γ-变形菌纲在群落中占据了主导地位,且养殖区丰度占比高于对照区,其中包含许多重要

的病原菌,如沙门氏菌属(Salmonella)、耶尔辛氏菌属(Yersinia)、弧菌属(Vibrio),这些菌群会引起不同程
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度的生物感染,严重者会导致大面积流行病的爆发。变形菌门中σ-变形菌纲的比例相对较小,具有硫氧化、
固碳、C1利用和异养能力[33],在2019年8、9和10月份活动较为频繁。SAR406在2019年9和10月份占比

较高,该菌门参与厌氧氨氧化与磷循环的过程[34-35],且能够影响无机碳的固定[36]。
在属水平,弧菌属是我们重点关注的对象,研究发现2019年6月的弧菌属比例在养殖区处在最高点,弧

菌多样性也处于较高值,说明单一弧菌种的数量较低,且细菌细胞数量也较低,因此患病的几率大幅降低。

2019年7月弧菌的相对比例较高,细菌总数下降,弧菌多样性降低,因此单一弧菌种数量增加。2019年7
月、8月和9月处于高温时期,适宜弧菌的快速繁殖,同时会降低扇贝的活性。因此该时期易爆发弧菌病。

2019年9月份虽然弧菌属占比不高,但是细胞总数处于峰值,且细菌多样性增大而弧菌多样性减少。因此

2019年9月相较于其他高温月份(2019年7月和8月)更具有爆发弧菌病的条件。邓欢等[37]也曾报道过在

2019年9月份大连爆发了扇贝弧菌病,造成了扇贝群体突发性死亡。
对各区不同月份的样品及密、疏、对照区的样品进行优势门的组间差异显著性检验分析,发现养殖活动

对海水中菌群优势门的影响不大,组间没有明显差异,表明从养殖区到海区,浮游细菌群落优势门季节变化

大于空间尺度差异。Lü等[38]研究表明黄河三角洲演替潮滩的细菌群落结构存在季节性差异。而 MA
等[39]认为黄海沿岸由于河口的存在,从河流到深海,浮游细菌群落的空间变化大于季节尺度。

3.2 环境因子相关性分析

环境因子对微生物群落结构的影响一直是学者们关注的热点。不同的地理位置、环境因子与海域浮游

细菌的群落结构组成之间会进行相互作用。在黄海沿岸,盐度是导致微生物群落结构向河流、河口两部分空

间分化的主要因素[39]。而在黄河三角洲附近,温度和亚硝酸盐构成菌群结构季节变化的主要驱动力[38]。
王彩霞等[9]对渤海三湾环境因子与菌群结构进行Heatmap相关性分析得出,温度、磷酸盐、硝酸盐和铵盐与

门水平上物种分布有显著正相关关系(P<0.01),而溶解氧、纬度和盐度与门水平上物种组成有明显的负相

关关系(P<0.05)。养殖活动是否会影响环境因子与近海细菌群落结构的相互作用,大家鲜少关注。通过

对环境因子与菌群结构的Heatmap相关性分析,我们发现对照区与养殖区所呈现的相关性结果之间还是有

明显的差异。在门水平上,养殖区与对照区的相同的菌群所受到的不同环境因子影响,不但表现在相关性的

程度上,甚至还改变了其作用方向,例如疣微菌门,在养密区与硝酸盐呈现负相关关系,而在对照区与其呈现

微弱的正相关关系。绿弯菌门在养殖密区与温度(Spearman相关系数r=0.636,P<0.01)呈现显著正相关

关系,养殖疏区与温度(Spearman相关系数r=0.678,P<0.01)呈现显著正相关关系,而在对照区绿弯菌门

与温度(Spearman相关系数r=0.555,P<0.05)的相关性区域性降低。绿弯菌门在海洋生态系统中参与光

合作用的过程,利用3-羟基丙酸途径来固定二氧化碳,养殖区中的绿弯菌门更易受温度升高而增加,加强光

合作用,释放更多的溶解氧,而扇贝是高耗氧生物,集聚性养殖会消耗大量溶解氧,绿湾菌门在养殖区与对照

区中的相关性差异结果也证实养殖活动会影响环境因子与菌落结构的相关程度,这与先前的研究结果一

致[10]。研究近海养殖区海域微生物群落结构多样性和环境因子相关性为保护近海养殖生态环境可持续发

展以及扇贝健康养殖提供了更好的理论基础。

4 结 论

本文利用细胞流式仪和高通量测序技术,对青岛崂山湾近海扇贝养殖水样进行多层次的分析,集中分析

扇贝高发病月份的细菌群落变化情况,并综合考虑环境因子的变化,对样品菌群结构与环境因子相关性进行

了分析,得到的结论如下:

1)青岛崂山湾近海扇贝养殖水样中的优势菌门为变形菌门,其中,γ-变形菌纲在群落菌门中占据主导地

位,养殖区γ-变形菌纲丰度占比高于对照区,由于γ-变形菌纲中含有多种致病菌,丰度占比增长的同时也增

加了养殖区扇贝感染流行病的潜在风险。9月处于高温时期,细菌总数增大,养殖区的细胞多样性上升且弧
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菌多样性指数降低,使得扇贝在9月爆发弧菌病的可能性骤增。

2)在该近海区,养殖活动对海水细菌群落结构的影响主要以季节变化为主,在门水平上,浊度对养殖密

区的菌群结构具有显著影响,DO对对照区的菌群结构具有显著影响。

3)养殖活动不仅影响了环境因子与菌群结构相关性的程度,甚至还会改变其相互作用的方向。
研究结果表明,青岛崂山湾近海扇贝养殖活动影响了正常的近海菌落的结构分布,集聚式养殖不同程度

上增加了某些病原菌的丰度,增加了该区近海生物疾病爆发的风险,因此在近海养殖活动中要做到合理布

局、科学喂养、适当降低养殖密度,这些措施对降低养殖活动对菌落结构多样性的影响具有重要意义。本文

的研究结果可为实现近海科学养殖提供理论依据。
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AnalysisofBacterialDiversityandEnvironmentalFactors
inOffshoreScallopCultureAreaofLaoshanBay,Qingdao

MAJing-xue1,2,3,ZHANGPei-yu1,WANGZong-xing2,3,ZHENGMing-gang2,3,GAOPing2,3,

QULing-yun2,3,WANGBo2,3,ZHENGFeng-rong2,3

(1.InstituteofEnvironmentalScienceandEngineering,QingdaoUniversity,Qingdao266071,China;

2.FirstInstituteofOceanography,MNR,Qingdao266061,China
3.LaboratoryofMarineEcologicalEnvironmentScienceandEngineering,MNR,Qingdao266061,China)

Abstract:Inordertostudythewaterqualityofoffshorescallopculturewaters,thedistributionofbacterial
populationsandtheresponseofmicrobialcommunitydiversitytoenvironmentalfactors,wecollectedthe
seawatersamplesfromdifferentstationsintheoffshoreChlamysscallopcultureareaofQingshanVillage
inLaoshanBay,Qingdaofrom MaytoOctober2019.Throughthehigh-throughputsequencingmethod,

thedifferencesinthemicrobialcommunitystructureanddiversityindifferentmonthswereanalyzed,and
thecorrelationbetweenenvironmentalfactorsandthemicrobialcommunitystructurewasdiscussed.The
resultsshowedthat:①52phylaand115classesweredetectedinbacterialcommunitystructure.Itcom-
posedofProteobacteria,Bacteroidetes,Cyanobacteria,Actinobacteria,Firmicutes,etc,amongwhich
Proteobacteriawasthedominantphylum,mainlyincludingγ-Proteobacteriaandα-Proteobacteria.②In
September,thebacterialdiversityinthewatersamplesoftheaquacultureareaincreasedandthecells
numberreachedthehighestlevel,whilethediversityofVibriodecreased,indicatingthepossibleexistence
ofvibriodiseaseoutbreak.③TheRDAredundancyanalysisshowedthatturbidity(P=0.027)hadasignif-
icantimpactonthespeciescompositionandcommunitystructureofthebacteriaOUTlevelintheintensive
cultureareas.Nitrate(P=0.017)andturbidity(P=0.033)hadasignificantimpactonthespeciescompo-
sitionandcommunitystructureoftheOTUlevelinasparseculturearea.④Theheatmapanalysisonthe
correlationbetweenenvironmentalfactorsindifferentregionalbacterialphylumlevelsshowedthatthe
aquacultureactivitiesaffectthedegreeofinteractionbetweenthebacterialcommunitystructureandenvi-
ronmentalfactorsinthecoastalwaters,therebyincreasingthepossibilityofdiseaseoccurrence.The
resultsofthisstudycanprovideatheoreticalbasisfortheoccurrenceofshellfishdiseasesandthehealthy
developmentofcoastalecosystem.
Keywords:offshoreaquaculture;communitystructure;high-throughputsequencing;environmentalfactors
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