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摘要:于 2006年 4~ 5月对东海近海 28b ~ 3017b N之间的赤潮高发区浮游细菌的分布、活性和群落结构特征进行了调查.采

用荧光显微计数法测定细菌丰度,荧光模拟底物法测定细菌胞外酶活性, PCR2DGGE分析该区域的细菌群落结构特征. 结果

表明, 东海赤潮高发区的浮游细菌丰度在 51 85@104~ 91 26@105 ce lls# mL- 1之间, 其中舟山外海区域较高, 在整个调查区域北

部海域高于南部海域. B2葡萄糖苷酶的平均活性为 01023 Lmol# (L# h) - 1,氨肽酶的平均活性约为其 316倍, 在 5 Lm以上颗

粒中的胞外酶活性平均占总活性分别为 471 4%和 44124% .细菌胞外酶活性的分布与细菌丰度的分布无相关性, 在整个调查

区域南部海域高于北部海域.细菌群落结构和多样性差异较大, 南部海域的细菌多样性低于北部海域. 人类活动和陆源输入

是影响浮游细菌分布的决定性因素,台湾暖流对细菌胞外酶活性及其分布有着决定性的影响, 复杂的环境条件是细菌群落结

构和多样性差异的主要原因之一.海洋细菌在东海赤潮高发区的生态作用有待进一步研究.
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Abstr ac t: The distribution, ac tivity and commun ity structure of bac teriop lankton in surface wa terwere investiga ted at frequent harm fu l
algae b looms (HABs) a rea in E ast China Sea ( 28b23017bN ) from April to May, 2006. The abundance of bacte riop lankton was
determ ined by us ing the DAPI ( 4, 62d iam idino222phenylindole) direct count (DDC) method. The B2glucosidase and am inopeptidase
activityweremeasured w ith fluorogenicmode l substra tes. And the bacter ia l commun ity structure was ana lyzed by PCR2DGGE. Resu lts
showed that bacteria l abundance in northern of the sampling area was much more than that in sou thern of the sampling area. It ranged
from 5185@104 ce lls# mL- 1 to 9126@105 ce lls# mL- 1. And there was the h ighest va lue area outer the costa l of Zhou Shan Island.
The average am inopeptidase activity was 316 times of B2glucosidase activity which was 01023 Lmol# ( L# h) - 1 in th is area. The B2
glucosidase ac tivity in > 5Lm fraction contr ibuted 4714% of the tota,l and that of the am inopep tidase ac tivity was 441 24% of the
tota .l Bacteria l extracellu lar enzyme activity had a h igher average va lue in southern of the sampling area. Th is ind ica ted that the
bacter ia l activity had no direct relationsh ip with bacter ia l abundance. Bac terial divers ity and commun ity struc ture d iffered from each
sampling station. Thereweremore divers in northern samp ling area. The resu lts suggested that the human being activity and con tinenta l
inputting organ ic matte rs p layed a key role on the distribution of bacterial abundance. The d istribution ofbacter ia l extrace llular enzyme
activity was ma in ly a ffected by the Ta iwan wa rm current. And it was the complicated unknown factors that caused the difference of the
bacter ia l commun ity structure and diversity from each sampling sta tion. Obviously, it needed furtherwork to enhance the knowledge of
the ecological function of the bacte riop lankton at frequentHABs area of the coastal water in East Ch ina Sea.
K ey word s: harm fu l a lgae b looms (HABs) ; East Ch ina Sea; bacter iop lankton; extrace llular enzyme activity ( EEA ); bacter ia l
commun ity structure
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  我国长江口及其临近区域有着特殊的水文特

征
[ 1]
,因而形成特殊的温度、盐度、营养盐分布, 使

得该区域环境有利于海洋生物的生长. 而随着我国

工农业的发展,人为影响的加大,富营养化程度的增

加,近十几年以来,我国长江口及其邻近区域每年在

春夏之交暴发大面积、大规模的赤潮, 其中有

7417%主要分布在 30b 30c~ 32b00cN, 122b15c~

123b10cE之间的区域, 形成我国东海的赤潮高发

区
[ 2, 3]

,对我国近海环境、生态、渔业等均产生了严

重影响,造成了巨大的损失.因而对于我国东海赤潮

生消过程的研究是当前研究中的热点问题, 在我国

政府支持下已经开展了东海赤潮高发区形成机制及

其防治的研究, 也取得了一系列的成果
[ 4]
. 浮游细

菌在近海海洋环境物质转化和生态系统演变过程中

具有重要作用,已有的研究也表明在赤潮的生消过

程中海洋细菌可能起到极其重要的作用
[ 5~ 13]

. 而在

我国东海赤潮高发区的相关研究中, 尚鲜见关于细

菌在该区域行为的相关报道.本实验通过 2006年春

季对东海赤潮高发区的现场调查, 研究了浮游细菌

在该区域的分布、活性和群落结构特征,在分析浮游

细菌和环境因素之间关系的基础上, 探讨了浮游细

菌在赤潮高发区物质转化和赤潮生消过程中的重要

作用, 以期为我国近海有害赤潮发生的生态学、海洋

学机制及预测防治的研究提供科学依据.

1 材料与方法

111 航次和采样站位

于 2006204217~ 2006205207乘 /中国海监 470考

察船参加赤潮 973项目 /我国近海有害赤潮发生的

生态学、海洋学机制及其预测防治 0MC2006航次,

对我国东海赤潮高发区 28b~ 3017bN的核心区域进

行调查,在断面综合站位采集表层海水样品.采样站

位如图 1所示. 采样站位的温度和盐度由 YSI1600

型水质测定仪现场测定.

112 样品的采集和处理

用 30 L N isk in采水器获取表层海水 ( 0~ 2 m).

总菌计数样品经 8 Lm孔径滤膜过滤后取 20 mL,用

经 0122 Lm孔径滤膜过滤的福尔马林固定 (终浓度

5% ),装入无菌的 30 mL塑料样品瓶中并存于 4e

冰箱中.随后取 1 L水样用 0122 Lm微孔滤膜过滤

收集菌体,滤膜用铝箔包裹,液氮速冻后存于 - 20e

冰箱, 带回实验室提取基因组 DNA.取 2 L水样用于

现场细菌胞外酶活性的测定,待测样品分为两部分,

一部分直接用于胞外酶活性测定;另一部分经 5 Lm

图 1 东海赤潮高发区 MC2006航次样品采集站位

Fig. 1 Sampl ing stations at frequen tHABs area ofE ast

Ch ina Sea du ringMC 2006 cru ise

滤膜过滤后进行胞外酶活性测定.

113 总菌计数

细 菌 计 数 采 用 DAPI ( 4, 62diam idino222

phenylindole, S igma Corp1)染色法
[ 14 ]

. 取 1 mL浓度

5 L g# mL
- 1
的 DAPI工作液, 加入 100 LL固定后的

海水样品,避光在 4 e 冰箱中染色 30m in,之后在 <

100mmHg的低压下真空抽滤到 0122 Lm的黑色聚

碳酸酯膜 (W aterman, 25 mm diameter)上,将滤膜置

于滴有镜油的载玻片上, 用数码荧光显微镜

(OLYMPUS BX41)在油镜下进行荧光显微计数. 计

数时,随机选取 10个视野计数被染色的细菌个数,

按下式计算水样中的细菌丰度:

细菌丰度 ( ce lls# mL
- 1

) = A @S1 / ( S2 @V)

式中, A为 10个视野中细菌平均个数, S2为显微镜

视野观察到的膜面积, S1为滤膜有效过滤面积, V为

用于计数的藻培养液样品的体积.

114 胞外酶活性的测定

胞外酶活性的测定采用荧光模拟底物法

( fluorogenic mode l substrates, FMS)
[ 15]

, 以胞外酶水

解底物的速率来表示胞外酶活性. 荧光模拟底物 42

methylumbe lliferyl2B2D2glucopyranoside ( MUF2B2D2

glucopyranoside )、 L2leucine242methyl272

coumarinylam ide (L2Leucine2MCA)、MUF和 MCA标

准品均购自 SIGMA公司. B2葡萄糖苷酶和氨肽酶活

性的测定各设 2个平行和 2个对照, 以加入过量荧

光模拟底物的方法在现场温度下测定.待反应终止
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后在 - 20e 条件下避光保存带回实验室进行测定,

荧光值的测定使用 SPECTRAMAXM2型多功能酶

标仪. 测定荧光值时激发波长和发射波长 B2葡萄糖

苷酶为 360 nm、450 nm, 氨肽酶为 380 nm、450 nm.

胞外酶活性由下式计算:

V = (F - F 0 ) / ( t @S)

式 中, V 为 胞 外 酶 水 解 底 物 的 速 率

[ Lmol# ( L# h)
- 1
], F 为平行样品的荧光强度 (平

均值 ), F 0为空白样品的荧光强度 (平均值 ), t为培

养时间 ( h), S为单位浓度 (Lmol# L
- 1
)标准荧光物

质的荧光强度.

MUF和 MCA母液用采样站位原位海水配制成

浓度 为 1、 015、 0125、 01125、 01063、 01032

Lmol# L
- 1
的溶液, 与样品同期测定荧光强度作标

准工作曲线,斜率即为 S.

115 细菌群落结构的 PCR2DGGE分析

11511 DNA提取

将收集了大量菌体的滤膜剪成碎片, 加入 2mL

DNA提取缓冲液 ( 2% CTAB, 50 mmol# L
- 1
EDTA,

50 mmol# L
- 1

T ris2HC,l 1 mmol# L
- 1

NaC,l pH

810),振荡器剧烈振荡 3 m in, 加入溶菌酶 (终浓度 2

mg# mL
- 1
), 37e 水浴 1 h;加入蛋白酶 K (终浓度

012mg# mL
- 1
), 55e 水浴 1 h. 其他步骤参照文献

[ 16].

11512 PCR2DGGE分析

以提取的样品的基因组 DNA为模板, PCR扩增

16S rDNA V3区片段,引物为连有 GC2夹子 ( 5c2CGC

CCG CCG CGC GCG GCG GGC GGG GCG GGG GCA

CGG GGG G23c)的 Eubac341f ( 5c2TAC GGG AGG

CAG CAG23c)和 Eubac517 r ( 5c2ATT ACC GCG GCT

GCT GG23c)
[ 17 ]

, 参考文献 [ 18 ]描述的方法采用

Touchdown PCR
[ 19]
程序进行扩增. 扩增产物经

110%琼脂糖凝胶电泳检测后用 B io2R ad公司 D2

code System进行 DGGE分析.聚丙烯酰胺凝胶浓度

为 8% ,变性梯度 40% ~ 60%. 60e , 50 V条件下电

泳 115 h后升电压至 150V,电泳 6 h.聚丙烯酰胺凝

胶从电泳仪上取下之后采用银染法染色,用扫描仪

获取图像. 获得的 DGGE图谱用 Quan tity One212D

软件对 DGGE条带进行数字化分析, 用条带灰度大

小来代替每个条带的扩增量, 将不同泳道的条带组

成一个数字化矩阵, 用 Matlab软件进行主成分

分析.

2 结果与分析

211 东海赤潮高发区春季浮游细菌的分布和活性

特征

21111 采样海区现场温盐分布特征

2006年春季MC2006航次调查期间,温度和盐度

在采样区域的分布特征明显,从近陆到远海基本上成

梯度分布.调查海区水温总体不高,平均值为 15e .受

长江口及杭州湾冲淡水和台湾海峡北上暖流的影响,

调查海域东南部海域温度较高, 西北部温度较低.盐

度的平均值为 30j , 其分布和温度的分布有相似的

趋势,呈典型的河口分布特征. 温度和盐度在采样站

位的 zc17、zb11、za5、rb14一线附近有明显的交汇锋

面,这是 2种性质的水流交汇的特征 (图 2).

图 2 东海赤潮高发区春季温度和盐度的分布特征

Fig. 2 H orizontal d is tribut ion of temperatu re and sal in ity at frequ entHABs area of East Ch ina Sea in Spring, 2006
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21112 东海赤潮高发区春季浮游细菌的分布特征

东海赤潮高发区春季浮游细菌的丰度在调查海

域平均为 3127 @10
5
cells# mL

- 1
,变动范围在 5185

@10
4
~ 9126 @10

5
ce lls# mL

- 1
之间. 其平面分布的

总体特征是北部海域高于南部海域,其中以 rb14号

站位所在海域最高 (图 3),从南部海域到北部海域,

浮游细菌的丰度基本呈梯度增加.

图 3 东海赤潮高发区春浮游细菌丰度的分布特征

Fig. 3 D istribut ion of b acterial abundance at frequen t

HABs area of East Ch ina Sea in Spring, 2006

21113 东海赤潮高发区春季细菌胞外酶活性的分

布特征

在调查区域,南部和北部海区的 B2葡萄糖苷酶

活性差异明显,以 za断面为界, 南部整体活性较高,

B2葡 萄 糖 苷 酶 活 性 平 均 值 为 01023

Lmol# ( L# h)
- 1
, 最高达 01062 Lmol# ( L# h)

- 1
.

而北部海区的 B2葡萄糖苷酶活性平均值仅为 01006

Lmol# ( L# h)
- 1
. 在总体活性较高的南部海区, 和

温度的平面分布近似,采样站位的 zc17、zb11、za5一

线是 B2葡萄糖苷酶活性分布的分界线,同时这一线

附近的 B2葡萄糖苷酶活性接近于南部海域的平均

值. 总体上来看, B2葡萄糖苷酶活性的分布亦呈现出

从近陆海域到外海不断增加的趋势. 在 5 Lm以上

颗粒中的 B2葡萄糖苷酶活性平均占总活性的

4714% ,其范围在 616% ~ 9019%之间.根据采样现

场记录的信息, 在 zb12、 rb14和 ra7站位发生夜光

藻赤潮, za3站位发生硅藻赤潮,这些站位的 5Lm以

上颗粒中的 B2葡萄糖苷酶活性占总活性的比例

zb12为 616%、rb14为 2218%、ra7为 2818%、za3为

4614% ,均低于平均值. 5 Lm以上颗粒中的 B2葡萄

糖苷酶活性在采样海域的分布总体上依然是南部海

域较高,且在温盐的交汇区域附近活性总体较高,但

其分布规律性不明显,显著异于总活性的分布特征.

(图 4).

图 4 东海赤潮高发区春季 B2葡萄糖苷酶活性分布

Fig. 4 H orizontal d istribut ion ofB2glucosidase act ivity at frequen tHABs area of East Ch ina Sea in Sp ring, 2006

  相较 B2葡萄糖苷酶活性而言,赤潮高发区的氨肽

酶活性较高, 最高达 0149 Lmol# ( L# h)
- 1
, 在调查

海域的平均值约为 B2葡萄糖苷酶活性 316倍. 除在

za5和 zc13站位附近明显较高之外,在整个海域分布
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比较均匀,南部海域的活性总体上稍高. 5 Lm以上颗

粒中的氨肽酶活性和总活性的分布特征基本相同,平

均占总活性的 44124%,基本与 5 Lm以上颗粒中 B2

葡萄糖苷酶活性平均占总活性的比例相同 (图 5).

图 5 东海赤潮高发区春季氨肽酶活性分布

F ig. 5 H orizontal d istribut ion of aminopep tidase act ivity at frequen tHABs area ofE ast Ch ina Sea in Sp ring, 2006

212 东海赤潮高发区春季细菌群落结构特征

对调查海域的 ra、rb、za、zb这 4个断面的站位

的细菌群落结构进行了 PCR2DGGE分析, 获得了其

16S rDNA V3区特征片段 DGGE指纹图谱 (图 6).

DGGE图谱中各站位的条带数显示了各站位浮游细

菌的多样性,从获得的指纹图谱可以看出,在各断面

以及各断面的站位之间, 浮游细菌的多样性差别较

大.数字化分析的结果表明,在 ra1、rb10、za1、za6a、

zb7所示站位的条带数均小于 20, 并且这些站位的

优势菌条带仅有 1~ 2条.从整体上来看, 南部海域

的 za、zb断面的细菌多样性远低于北部海域的 ra、rb

断面,其细菌种类数平均相差 2种,且其优势菌种类

也相差 2条,表明调查的南部海域其细菌组成及主

要细菌类群均较为单一. 从电泳图谱种优势条带的

位置来看,北部海域较为分散, 但在南部海域主要优

势条带处于同一位置, 表明南部海域各站位优势菌

大多为同一种细菌. 细菌群落结构主成分分析结果

显示了该海域不同站位浮游细菌群落结构的差异

(图 7), za3、za5、ra5、ra7、ra3、rb12、rb14等站位的细

菌群落结构比较接近, 与其他多样性较小的站位明

显区别开来,而在这些站位中 rb14、ra7和 za3是现

场记录中发生赤潮的站位. 对于各断面而言, ra和

rb断面各站位细菌群落结构在 PC1和 PC2上均有

显著差异,而 za和 zb断面各站位的细菌群落结构

的差异分别主要决定于 PC1和 PC2,表明 ra和 rb断

面的细菌群落结构远较 za和 zb断面复杂.

图 6 东海赤潮高发区春季表层细菌 16S rDNA V3

区特征片段 DGGE指纹图谱

Fig. 6 DGGE profiles of 16S rDNA V3 fragments of

bacteria in surface water at frequ entHABs area

of E ast Ch ina Sea in Spring, 2006
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图 7 东海赤潮高发区春季表层细菌群落结构的

主成分分析结果

Fig. 7 PCA of bacterial commun ity structu re in surface

water at frequen tHABs area of East Ch ina Sea in Sp ring, 2006

3 讨论

311 东海赤潮高发区春季浮游细菌的分布、活性及

其生态作用

我国东海从长江口到舟山外海的区域是受人类

活动影响最大的区域, 每年有着大量的陆源有机物

质输入,而该区域又是台湾海峡北上暖流和长江口

冲淡水交汇的区域
[ 1]
, 复杂的水文地理条件使得该

区域的浮游细菌分布同时受众多环境因素的影响.

本航次调查的春季东海赤潮高发区的浮游细菌丰度

在 5185 @10
4
~ 9126 @10

5
cells# mL

- 1
之间,其中以

舟山外海区域较高.宁修仁等
[ 20]
认为在长江口及临

近区域,在淡水和冲淡水的交界处异养细菌生物量

及其活性均较高,在冲淡水区中部以及冲淡水和海

水交汇处则是低细菌丰度和活性区域. 本研究与其

研究核心区域有所不同, 且缺乏细致的水文参数的

支持, 但大体看来,东海赤潮高发区冲淡水和海水的

交汇对浮游细菌分布的影响不明显. 赵三军等
[ 21]

2000年秋季在东海海域的调查结果为 3105 @10
5
~

1136@10
6
cells# mL

- 1
之间,其分布在舟山外海偏北

区域较高.该研究细菌丰度较本研究的结果稍高,而

细菌丰度分布较高区域也稍不同于本次调查的舟山

外海, 研究季节的不同以及不同季节陆源径流量和

陆源输入的不同是区别产生的可能原因. 从总体的

分布上来看,春季浮游细菌在该海区丰度稍低,在北

部海区分布较南部高, 充分表明我国东海赤潮高发

区尽管水文地理环境复杂, 浮游细菌的分布受影响

因素较多,但人类活动和陆源输入是决定性的因素.

海洋环境中浮游细菌重要生态作用的基础是其

吸收转化海水中的溶解有机物 ( dissolved organ ic

carbon, DOM)进行的二次生产
[ 22 ]

.由于海洋环境中

可利用溶解有机物 ( usab le d issolved organ ic carbon,

UDOM)的缺乏, 许多转化过程必须在细菌胞外酶的

参与下才可能完成
[ 23]

, 因此在一定程度上, 海洋细

菌胞外酶的活性标志着细菌的活性. B2葡萄糖苷酶

和亮氨酸氨肽酶是海洋环境中最为普遍的细菌胞外

酶
[ 24, 25]

,在海洋环境中它们主要由异养微生物 (异

养细菌和真菌 )产生
[ 24, 26, 27 ]

. B2葡萄糖苷酶对糖类

具有较高的专一性而对糖苷键的专一性较小, 主要

裂解 B( 1, 2)、( 1, 3)、( 1, 4)、( 1, 6)糖苷键
[ 28 ]

;氨肽

酶能水解 L型氨基酸组成的肽和酰肽;它们对海洋

细菌碳源和氮源物质的摄取具有重要作用.从 B2葡

萄糖苷酶的活性分布来看, 采样的南部海域明显高

于北部海域,呈现从近陆海域向外海不断增加的趋

势, 与此同时, 接近于调查海域平均活性的 01025

Lmol# ( L# h)
- 1
等值线基本和温盐交汇界面重合,

说明温度对于东海赤潮高发区 B2葡萄糖苷酶的活

性的分布有着关键性的作用,同时,台湾暖流带来的

还有大量的营养物质
[ 1, 29 ]

,也对该海域微生物的活

性有着重要的影响.氨肽酶活性在整个调查海区均

比较高,平均值是 B2葡萄糖苷酶活性 316倍,表明在

该海域浮游细菌可利用氮源远低于可利用碳源. 氨

肽酶在调查海区的分布相对比较均匀,但整体上也

是南部区域较高,毫无疑问, 南部海区温度较高会是

一个重要的因素.在 za5和 zc13站位及附近出现的

氨肽酶高活性区域,暗示该区域有着特殊的微生物

生态过程,但现有数据尚无法解释其原因.上述结果

充分说明台湾暖流在春季对东海赤潮高发区浮游细

菌胞外酶活性及分布有着决定性的影响.无论是 B2

葡萄糖苷酶的活性还是氨肽酶活性, 以它们所标志

的浮游细菌的活性和细菌丰度在调查海域中的分布

之间没有相关性, 这也表明浮游细菌的丰度与其活

性之间没有必然的联系, 海洋细菌生态作用的研究

中, 细菌的活性是比细菌丰度更重要的一个参数.从

整体上看来,细菌丰度较高的北部海域反而细菌胞

外酶活性较低,考虑到细菌胞外酶是诱导酶,是否陆

源输入物质中有大量的 UDOM使得北部海域胞外

酶活性虽低,但细菌二次生产活性较高尚有待进一

步研究.

细菌胞外酶的粒级特性反映了浮游细菌和不同

颗粒之间的作用关系,在赤潮发生海域,可以提供藻

菌之间生态作用关系的信息. 在 5 Lm以上颗粒中

的 B2葡萄糖苷酶活性平均占总活性的 4714% ,氨肽

酶为 44124% ,基本相当,表明赤潮高发区颗粒有机

292



2期 王新等:海洋浮游细菌在东海赤潮高发区的分布与活性

物 ( particulate organ ic carbon, POC)的含量较高, 且

浮游细菌与之关系紧密. 它们的平面分布和浮游细

菌丰度的分布同样差异较大,从另一个侧面反映了

在此调查海域细菌胞外酶活性和细菌丰度之间没有

相关性,同时也表明胞外酶活性可以作为浮游细菌

活性的一个较好指标. 5 Lm以上颗粒中 B2葡萄糖苷

酶活性的平面分布和总活性的平面分布同样差异显

著,反映出浮游细菌和调查海域大 POC之间作用的

复杂性.在现场发生夜光藻赤潮的 zb12、 rb14和 ra7

站位, 5 Lm以上颗粒中的 B2葡萄糖苷酶活性占总活

性的比例分别为 616%、2218%和 2818% ,而在发生

硅藻赤潮的 za3站位为 4614% ,这表明浮游细菌和

夜光藻之间的作用远没有其与硅藻之间关系那么紧

密,这很可能与夜光藻是异养藻类有关.

312 东海赤潮高发区春季浮游细菌多样性、群落结

构特征及其控制因素

海洋环境中浮游细菌多样性和群落结构特征存

在着时空的差异
[ 30~ 32]

, 其控制因素尚不清楚,但可

以肯定的是在一定的海区, 受某一种或者几种关键

因素的调控
[ 33~ 35 ]

.在春季的赤潮高发区,浮游细菌

的多样性及其群落结构特征在在采样海区的各断面

以及各断面的站位之间差别较大, 因缺乏足够的环

境及其它参数的支持, 尚不能得出产生这种现象的

具体原因.从现有的结果来看, 东海赤潮高发区南部

海域细菌多样性低于北部海域,且主要类群较为单

一,大多为同一种细菌,这可能与北部海域更为复杂

的环境条件有关.而在南部海域, B2葡萄糖苷酶活性

总体较高,预示着这种细菌在南部海域具有较高的

活性. 浮游细菌的群落结构同样有明显差异, 从

PCA分析的结果来看, PC1与 PC2的和为 5612% ,

但已然可将各站位有效分开,表明决定细菌群落结

构的浮游细菌组成的多样性,暗示采样海域浮游细

菌群落结构的影响因素是多样的. ra和 rb断面各站

位细菌群落结构在 PC1和 PC2上均有显著差异,而

za和 zb断面各站位的细菌群落结构的差异分别主

要决定于 PC1和 PC2, 这与东海赤潮高发区北部海

域环境因素更为复杂, 影响浮游细菌群落结构的因

素较南部海域多是一致的. 特定的细菌群落有其特

定的功能,同样, 浮游细菌群体表现出的活性特征也

是其群落结构的表现, 在一些 B2葡萄糖苷酶的活性

较高的区域如 ra1、za1、za6a等站位, 其细菌群落结

构大致相似且异于其他区域,其特点是细菌多样性

低,优势菌单一. 在 za3、za5、ra5、ra7、ra3、rb12、rb14

等站位的细菌群落结构比较接近, 与其他多样性较

小的站位明显区别开来, 而在这些站位中 rb14、ra7

和 za3是现场记录中发生赤潮的站位. 对这些现象

成因的深入探索必然有助于对浮游细菌在赤潮高发

区中的生态作用的了解.

313 浮游细菌活性及群落结构研究对揭示赤潮生

消机制的意义

海洋环境中的浮游细菌和浮游植物之间有着紧

密的联系
[ 36 ]

,在世界范围内的赤潮高发引起研究人

员对海洋中浮游细菌和浮游植物之间相互关系的研

究, 许多研究结果均表明海洋细菌可以促进或是抑

制浮游植物的生长
[ 5, 9, 37]

、改变其生理状态
[ 7, 38, 39]

、

甚至杀死浮游植物
[ 10, 40, 41]

.我国亦开展了大量研究

工作
[ 7, 39, 41~ 43]

, 并提出海洋有害赤潮的生物防治对

策
[ 12, 44]

.而对于具有种特异性的细菌和浮游植物之

间关系的研究,让人们认识到细菌在调控浮游植物

的变化中具有重要的作用
[ 11, 45, 46 ]

.尽管本研究在东

海赤潮高发区的调查研究中, 只发现浮游细菌的分

布主要受人类活动及该区域特殊的水文地理条件的

影响,胞外酶活性的分布受温度和台湾暖流的影响,

但这正表明浮游细菌这一生物类群对海洋环境变化

的灵敏响应. 而 5 Lm以上粒径的细菌胞外酶活性

平均占了总活性的将近一半, 足见浮游细菌活性和

包括微藻在内的大颗粒有机物关系紧密. Bell等
[ 47]

在 1972年曾提出藻际环境 ( Phycosphere)的概念,研

究了藻类和浮游细菌之间的紧密联系,笔者在前期

研究中也探索了藻际环境微生物和微藻的生态关

系
[ 43]

, 藻际细菌对微藻的生理变化极为迅速. 当海

洋环境中暴发赤潮时,在这些区域藻际细菌的生态

作用将更为明显. R iemann等
[ 18]
通过对一次硅藻赤

潮发生过程中细菌的丰度、活性及群落结构的研究

发现在赤潮发生过程中细菌的数量、活性及群落结

构发生较大的变化,其中细菌的胞外酶活性主要集

中在较大的粒径范围内, 而细菌的变化是在一个较

短的时间内完成的,受环境中营养因素影响而变化

的赤潮藻群落导致了细菌群落结构的和功能的变

化. Crump等
[ 48]
和Weidner等

[ 49 ]
的研究结果也支持

类似的观点. Km iyam a等
[ 50]
的研究表明在赤潮发生

过程中,细菌的丰度和生物量在赤潮的形成初期和

结束过程中出现峰值,表明细菌在赤潮形成和消亡

过程中具有重要作用.本次调查研究处于东海赤潮

高发区的大规模赤潮暴发前夕, 似乎浮游细菌的分

布和活性和赤潮之间并没有必然的关系,但在赤潮

发生的站位浮游细菌的活性和群落结构特征则是明

显异于其它站位.因此, 在赤潮发生海域对浮游细菌
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活性及其群落结构研究对揭示浮游细菌物质转化和

赤潮生消过程中的生态作用具有重要的意义, 将为

我国近海有害赤潮发生的生态学、海洋学机制及预

测防治的研究提供科学依据.

4 结论

( 1)本航次调查的东海赤潮高发区的浮游细菌

丰度在舟山外海区域较高, 在整个调查区域北部海

域高于南部海域.浮游细菌的分布受多种因素影响,

但人类活动和陆源输入是决定性的因素.

( 2)调查的海区氨肽酶的平均活性约是 B2葡萄

糖苷酶平均活性的 316倍, 在 5 Lm以上颗粒中的

细菌胞外酶活性平均占总活性的将近一半. 细菌胞

外酶活性在调查海域的分布与细菌丰度的分布没有

相关性,在整个调查区域南部海域高于北部海域,胞

外酶活性的粒级特性表明该海域颗粒有机物含量较

高且大量浮游细菌吸附在颗粒物上. 台湾暖流对东

海赤潮高发区细菌胞外酶活性及分布有着决定性的

影响.

( 3)调查的海区细菌群落结构和多样性差异较

大,南部海域的细菌多样性低于北部海域.在调查海

区北部海域的环境条件较南部海域更为复杂是一个

可能的原因.海洋细菌在东海赤潮高发区的生态作

用有待进一步研究.

致谢:本研究工作承中国科学院海洋研究所俞

志明、宋秀贤老师支持与帮助, 国家海洋局第二海洋

研究所朱德弟老师提供 MC2006航次现场温盐数

据,特此致以诚挚的感谢!
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