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摘要: 运用荧光显微镜技术, 对 2007 年 6~8 月胶州湾 14 个站点的浮游病毒丰度进行了检测, 分析了病

毒在不同月份的水平与垂直分布变化, 发现胶州湾浮游病毒的丰度在 0.48×107~22.78×107 个/mL 之间, 

平均值为(5.72±4.72) ×107 个/mL, 7 月份病毒丰度明显高于其他两个月(P<0.01)。病毒呈现从湾内至湾

口至湾外递减的趋势, 病毒垂直分布变化不明显。病毒-细菌比率(VBR)范围为 3.90~150.72, 平均值

42.05±28.55, 处于较高水平。利用多元相关性分析发现, 病毒丰度与异养细菌丰度、聚球藻蓝细菌丰

度和叶绿素 a 含量相关, 其相关系数 r 分别为 0.605(P<0.01), 0.265(P<0.01)和 0.604(P<0.05), 确定系数

R2 分析表明, 异养细菌和叶绿素 a 对浮游病毒丰度的影响基本相当。病毒丰度与温度、盐度无明显相

关性。对 VBR 的分析表明, 调查区域藻类病毒占总浮游病毒的比例较高; 通过 VBR 与异养细菌丰度

的负相关性分析, 认为胶州湾噬菌体的宿主菌种群较单一。 
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自 1989年 Bergh在海水中观察到高丰度的病毒

样颗粒(Viruslike particles, VLPs)以来[1], 人们发现浮

游病毒是丰度最高的海洋浮游生物。近年来的大量

研究证明浮游病毒具有着重要的生态学功能, 它们

在海洋初级生产力、元素循环、细菌和浮游植物种

群多样性、水华过程、基因转移等生物地球化学和

生态学过程中起着重要的作用[2, 3]。 

近 20年来, 对海洋浮游病毒的研究越来越深入, 

已有许多关于不同海域浮游病毒丰度及动态变化的

报道, 包括近岸海、深海、河口等。目前, 普遍观察

到的浮游病毒丰度范围从贫营养海域的 104 个/mL

到富营养海域的 108 个/mL[3], 通常比浮游细菌的丰

度高出一个数量级。中国目前对海洋浮游病毒的检

测研究较少 , 主要集中在北黄海和长江口水域 [4~6], 

作者利用荧光显微镜技术对胶州湾 3 个月的浮游病

毒生态分布进行了检测, 并对影响浮游病毒分布的

因素进行了分析, 以期为胶州湾海域生态学研究提

供更多的资料。 

1  调查海域及样品采集 

1.1  调查海域 

胶州湾位于中国北部山东半岛的南海岸线地带, 

纬度 35°38′N~36°18′N, 经度 120°04′E ~120°23′E, 是

典型的半封闭性海湾, 总面积约为 423 km2, 通过约

2.5 km宽的湾口与黄海相通[7]。胶州湾是一个浅海湾, 

绝大部分为水深不超过 10 m的水下浅滩, 平均水深

5 m, 湾口部分水深最大, 约 67 m。有超过 10条小河

通向胶州湾, 为湾内带入大量河水和沉积物。由于近

年来周边地区快速的经济发展, 胶州湾的生态环境

受到人类活动的显著影响, 生活污水和工业废水的

排入导致胶州湾水质逐年恶化。自 2002 年起, 中国

科学院海洋研究所对胶州湾进行每月一次的生态检

测, 通过对生物、化学和水文等指标的检测, 来研究

人类活动对胶州湾生态环境的影响。 

1.2  调查站位及样品采集 

本实验于 2007年 6月、7 月及 8月进行了 3个

航次的样品采集, 具体站位见图 1。6 月和 7 月采集

了 14个站位的水样, 8月采集了 13个站位水样(未取
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D8站)。其中水深小于 5 m的站位只取表层水样, 大

于 5 m的取多层。使用 2.5 L的 Niskin采水器采集海

水, 从中取 4 mL海水置于无菌的 5 mL离心管中, 立

即用多聚甲醛 (Paraformaldehyde, Sigma)进行固定 , 

终浓度为 1% , 样品 4 °C避光保存, 带回实验室当天

分析完毕。温度、盐度等数据由海鸟 25CTD进行监

测。 

 

图 1  胶州湾采样站 

Fig. 1  Sampling stations in the Jiaozhou Bay 
 

2  实验方法 

2.1  浮游病毒计数 

病毒直接计数采用 Noble 和 Fuhrman[8]的方法, 

并稍加改动: 取 20~50 μL固定后的样品(根据病毒丰

度进行调整 ), 加入经 0.22 μm 滤膜预先过滤的

Milli-Q超纯水稀释至 1 mL。将稀释后的样品用 0.02 

μm 的氧化铝膜 (Whatman)抽滤 , 将病毒滤于膜上 , 

待干燥, 用 50 μL终浓度为 0.25% 的 SYBR Green-I 

(Molecular Probes)染料避光于冰上染色 20 min。染色

完毕后在滤膜上加入 20 μL 荧光保护剂[0.1% 对苯

二胺(Sigma), 50% 甘油, 50% PBS (NaCl 0.13 mol/L, 

Na2HPO4 7.0 mmol/L, NaH2PO4 3.0 mmol/L, Sigma)]
防止荧光萃灭 , 制片 , 进行观察。荧光显微镜

(Olympus BH-2)蓝色激发光下 (BH-2RFL filter set, 

BP490 excitation filter, EY455 supplementary exciter 
filter, O515 barrier filter), 1 000倍观察, 病毒颗粒呈

绿色点状(图 2)。随机取 10~20 个视野计数, 每个样

品至少计数 200个病毒颗粒。 

2.2  浮游细菌计数 

蓝细菌采用流式细胞仪(BD FACSVantage SE, 

Becton, Dickinson)进行计数。取 1 mL固定后的样品, 

上样至流式细胞仪计数 3 min。蓝细菌由橙色荧光

(585 nm±21 nm)与侧向散射光(Side Scatter, SSC)的

双参数散点图进行鉴别。异养细菌也采用流式细胞

仪计数, 取 50 μL固定后海水样品, 用 TE(Tris-EDTA, 

100 mmol/L Tris-Cl, 10 mmol/L EDTA, pH= 8.0, 
Sigma) 缓冲液稀释至 300 μL, 加入 SYBR Green-I 

(Molecular Probes)染色剂, 终浓度为 104 , 避光染色

20 min, 上样至流式细胞仪检测 30 s。采用绿色荧光

(530 nm±15 nm)和侧向散射光(SSC)的双参数散点图

进行鉴别。在检测过程中使用 2 μm 绿色荧光微球

(Polysciences)作为标准内参。 

 

图 2  荧光显微镜视野下的病毒颗粒 

Fig. 2  Virus particles under epifluorescence microscopy 

 

2.3  水样中叶绿素 a含量的测定 

叶绿素 a含量数据由胶州湾生态站提供。 

2.4  数据分析 

数据分析使用 SAS 8.2软件包。对浮游病毒丰度

和浮游细菌丰度、叶绿素 a 含量和其他水体参数进

行多元相关性分析, 用独立样本 t检验法分析月份之

间的差异性。 

3  结果 

3.1  浮游病毒的水平分布 

3 个月份浮游病毒和其他微微型浮游生物的水

平分布见图 3。通过 3个月的观测, 发现胶州湾浮游

病毒的丰度在 0.48×107 ~22.78×107 个/mL 之间, 平 
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图 3  胶州湾微微型浮游生物、叶绿素 a含量和温度、盐度的水平分布 

Fig. 3  Horizontal distributions of picophytoplankton, chlorophyll a, temperature and salinity in the Jiaozhou Bay 
Vir: 浮游病毒, 107 个/mL; Syn: 聚球藻蓝细菌, 103 个/mL; HB: 异养细菌, 106 个/mL; VBR: 病毒-细菌比率, Chla: 叶绿素 a质量浓度, 

μg/L; Tem: 水温, ℃; Sal: 盐度 

Vir: Virioplankton, 107 particles/mL; Syn: Synechococcus, 103 cells/ mL; HB: Heterotrophic Bacteria, 106 cells/mL; VBR: Virus-to- Bacteria 
Ratio; Chla: Chlorophyll, μg/L; Tem: Temperature, ℃; Sal: Salinity 
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均值为 (5.72±4.72)×107 个 /mL (N=83)。最高值

22.78×107 个/mL 出现在 7 月靠近大沽河河口的 A1

站表层; 最低值 0.48×107个/mL出现在 6月 D3站的

底层(5 m)。在 83个水样中, 病毒丰度超过 10×107 个/ 

mL的共有 9个, 主要出现在 7月份和 8月份湾内近

岸表层。其中 6月、7月、8月病毒丰度的平均值分

别为(2.35±1.34)×107 个/mL、(8.90±6.09)×107 个/mL、

(6.04±2.53)×107 个/mL, 丰度 7月>8月>6月, 月份之

间丰度差异显著(P<0.01)。 

14 个采样站 3 个月份表层的病毒丰度在

0.74×107~22.78×107 个/mL 之间, 平均值为(7.08±5.69) 

×107 个 /mL; 底层病毒丰度在 0.48×107 ~17.18×107 

个/mL之间, 平均值为(5.06±3.75) ×107 个/mL。 

根据位置将胶州湾的 14个采样站分为湾内(A1、

A3、A5、B2、C1、C3、C4、D1、D3、Y1)、湾口(D5)、

湾外 (D6、D7、D8), 其病毒丰度平均值分别为

(7.63±5.76)×107 个 /mL、 (4.59±2.33)×107 个 /mL、

(3.42±1.80)×107 个 /mL, 丰度呈现从湾内向湾外递

减的趋势。 

3.2  浮游病毒的垂直分布 

由于胶州湾是一个浅海湾, 仅湾口和湾外部分

水深较大, 所以取位于湾口的 D5 站和位于湾外的

D6站来展示浮游病毒的垂直分布情况。3个月份D5、

D6 站浮游病毒的垂直分布见图 4。浮游病毒的分布

与深度无显著关系(P>0.05)。 

3.3  病毒-细菌比率 

病毒-细菌比率(Virus-to-Bacteria Ratio, VBR)通

常用来分析浮游病毒与其他微微型浮游生物的相互

关系[3]。在本研究中, VBR值变化范围很广, 最低值

为 3.90, 出现于 2007 年 6 月 Y1 站表层(0 m); 最大

值为 150.72, 出现在 2007 年 8 月 D6 站底层(24 m); 

平均值为 42.05±28.55。VBR与异养细菌丰度呈显著

负相关(r= 0.638, P<0.01)(表 1)。 

 

图 4  胶州湾病毒的垂直分布(a. D5站; b. D6站) 

Fig. 4  Vertical distribution of virioplankton in the Jiaozhou 
Bay(a. Stn. D5; b. Stn. D6) 

 

3.4  浮游病毒丰度与其他微微型浮游生物

丰度、叶绿素 a和水体参数的相关性 

利用 SAS 软件对浮游病毒丰度和其他微微型浮

游生物丰度、叶绿素 a 含量和其他水体参数进行多

元相关性分析, 所得 Pearson 相关系数数据见表 1。

浮游病毒丰度与异养细菌丰度、叶绿素 a 含量呈显

著正相关, 其相关系数分别为 0.605 (P<0.01)、0.604 

(P<0.01); 与蓝细菌丰度呈正相关(r= 0.265, P<0.05); 

与温度和盐度无显著相关性 (P>0.05)。 
 

表 1  浮游病毒与各生物因素及水体参数的相关系数 
Tab. 1  Correlation coefficients between virus and other biological and environmental parameters 

 Syn HB VBR Chla Tempt Sal Dept 

Vir 0.265* 0.605** 0.690** 0.604* 0.122 0.173 0.134 

HB   0.638**     

注: *P<0.05, **P<0.01 

Vir: 浮游病毒; Syn: 聚球藻蓝细菌; HB: 异养细菌; VBR: 病毒-细菌比率; Chla: 叶绿素 a; Tempt: 水温; Sal: 盐度; Dept: 水深 
 

4  讨论 

本研究采用荧光显微镜和 SYBR Green I核酸染

料染色技术, 检测到胶州湾的病毒丰度在 107个/mL

数量级, 个别站位可以达到 108 个/mL, 符合目前研

究中绝大多数环境下海洋浮游病毒 104~108 个/mL

的范围[3]。与多数近岸环境研究发现病毒丰度在 106 

个/mL数量级相比[4, 9, 10], 胶州湾的病毒丰度较高。

如此高的病毒丰度, 可能与胶州湾独特的地理位置

和结构有密切关系, 胶州湾周边城市生活和工业污
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水大量排入、湾内养殖区施加的各类肥料, 加上胶州

湾的半封闭性, 湾内海水与开放海域海水交换受到

一定限制 , 使胶州湾内水质长期处于富营养化状  

态 [11], 为胶州湾内浮游微生物提供了良好的生活环

境, 有利于病毒的复制和释放。在对西非大西洋沿岸

的 Hann湾的研究中, Bettarel[12]也发现了 107 个/mL

数量级的浮游病毒, 并且浮游病毒的丰度从湾内、湾

口到湾外递减。从图 3 浮游病毒表层分布图明显可

以看出, 胶州湾浮游病毒的丰度也是从湾内、湾口到

湾外递减。在胶州湾病毒丰度超过 108 个/mL 的 9

个样品中, 8 个属于胶州湾湾内采样站, 仅有 1 个位

于湾口。近岸站位病毒丰度高于湾外, 可能与部分河

口区域严重的富营养化有关, 另外在排入胶州湾的

生活和工业污水中也可能携带了大量的病毒和细菌, 

导致该区域的病毒丰度进一步增高。 

胶州湾深度较浅, 由风、海浪、潮流以及海岸和

海底摩擦等引起的混合效应极为显著 [13], 导致浮游

病毒的垂直分布呈现均匀状态, 对水深最大的两个

采样站的研究发现, 胶州湾浮游病毒的丰度与深度

无明显相关性。 
在电镜观察研究浮游病毒时, 人们发现绝大多

数的浮游病毒外形呈噬菌体形态 [14]; 与此同时, 对
浮游病毒基因组研究发现, 绝大多数病毒基因组在

20~60 kb, 属于噬菌体的基因组大小范围[3], 这些证

据证明, 噬菌体在浮游病毒种群中占主导地位。这也

是目前绝大多数的研究中发现浮游病毒的丰度与异

养细菌丰度显著相关[9, 15,16]的原因。在本研究中, 胶

州湾浮游病毒与异养细菌丰度呈显著正相关 (r= 
0.605, P<0.01); 与蓝细菌丰度也呈正相关(r=0.265, 

P<0.05), 其确定系数 R2分别为 0.366和 0.070, 异养

细菌对浮游病毒丰度的影响(36.6%)高于蓝细菌的影

响(7%), 以上数据可以说明在胶州湾浮游的噬菌体

中, 异养细菌噬菌体的丰度高于蓝细菌噬菌体占主

导地位。 

通常多数研究中发现浮游病毒丰度仅与浮游细

菌丰度有相关性, 而与叶绿素 a含量无关。但是在部

分研究中也发现了叶绿素 a 与病毒丰度呈显著相关

的情况[5, 9, 10, 17]。从图 3的浮游病毒和叶绿素 a表层

水平分布图可以看出, 在胶州湾浮游病毒丰度分布

与叶绿素 a 含量分布趋势极为相似, 多元相关分析

得知浮游病毒丰度与叶绿素 a 含量呈显著正相关(r= 

0.604, P<0.01), 其确定系数 R2为 0.365, 浮游植物对

浮游病毒丰度的影响(36.5%)与异养细菌(36.6%)的

影响基本相当。这说明, 在胶州湾浮游病毒中, 除了

通常占优势的噬菌体外, 藻类病毒也占了相当的比

例。 

在观测过程中发现 7 月份的胶州湾叶绿素 a 含

量明显高于其他两个月(P<0.01)(图 3), 平均值达到

了 4.34 μg/L, 根据常用判定标准(叶绿素 a 含量>4 

μg/L 时即可认为发生了水华), 可以认为 7 月份在胶

州湾内有水华发生。而 7 月份浮游病毒丰度与 6 月

和 8 月相比也显著提高(P<0.01), 这与研究表明浮游

病毒的丰度会随着水华的发生而增加相一致[18, 19]。

对比 3个月数据发现, 7月份异养细菌丰度未发现显

著升高(图 3), 这说明 7 月份浮游病毒大量增加主要

是由于藻类爆发所导致的。水华发生时, 藻类生长旺

盛, 有利于以这些藻类为宿主的噬藻体迅速侵染、大

量复制并且释放, 导致浮游病毒丰度明显提高。已有

很多研究发现, 病毒致死是调节水华消亡的一个重

要因子 [20~22], 水华过程中随着病毒的复制 , 宿主藻

被大量降解, 从而促进了水华消亡。利用病毒对水华

进行防治有迅速、廉价、特异性强等明显的优势, 从

而有巨大的应用潜力[23]。 

VBR 是研究浮游病毒和其他微微型浮游生物相

互关系的一个常用指标[3, 24]。通常情况下, VBR 为

3~10, 在营养盐丰富, 初级生产力高的海域 VBR 会

有所提高[3]。在本研究中, VBR范围为 3.90~150.72, 

平均 42.05±28.55, 在目前研究所报告的数值中属于

较高水平。在对武汉东湖浮游病毒的研究中, 也发现

了与胶州湾类似的高 VBR(49~56), 并且在东湖浮游

病毒丰度与叶绿素 a 含量显著相关 (r=0.488, 

P<0.01)[25], 这与胶州湾浮游病毒丰度与叶绿素 a 含

量显著相关的情况类似(r= 0.604, P < 0.01)。对东湖

浮游病毒电镜观察发现, 大部分的病毒形态与噬菌

体和噬藻体极为相似 [26], 也曾有研究报道在高浮游

植物丰度情况下会产生较高的 VBR [24]。通过对以上

数据的分析, 作者认为胶州湾的高 VBR 可能是由藻

类病毒占总浮游病毒比例相对较高所导致。 

对浮游病毒的研究中曾多次发现浮游细菌丰度

增高时, VBR值相对降低[17, 27, 28]。同样的情况在胶

州湾也有出现。有学者[3]提出假设认为 VBR 与浮游

细菌丰度之间的相关性可以作为宿主菌种群多样性

的指标。在宿主种群较单一的情况下, 特定宿主菌的

丰度通常较高 , 噬菌体会迅速侵染宿主 , 导致浮游

病毒数量相对下降, 此时 VBR 与异养细菌丰度会有

负相关性或者呈反比 ; 而宿主菌种群较多样时 , 特

定宿主菌的丰度相对较低, 噬菌体需要更多的时间
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来选择宿主和进行侵染, VBR 与异养细菌丰度无负

相关性或者反比的关系。通过多元相关性分析发现, 

胶州湾 VBR与异养细菌丰度显著负相关(r= 0.638, 

P<0.01), 根据以上假设可以认为胶州湾噬菌体的宿

主菌的种群多样性较低, 出现该现象的原因可能是

由于胶州湾独特的地形和富营养化的水质, 更有利

于某几种宿主菌的生长和大量繁殖。 

5  小结 

通过对胶州湾 3 个月的浮游病毒检测, 发现胶

州湾浮游病毒的丰度值较高, 并且呈现从湾内到湾

外递减的趋势, 可能受到了湾内海水富营养化的影

响。由于胶州湾浅海湾的地理条件, 未发现浮游病毒

垂直分布与水深的相关性。胶州湾浮游病毒丰度与

异养细菌、蓝细菌丰度和叶绿素 a 含量均呈正相关, 

说明除通常占优势的噬菌体外, 藻类病毒在浮游病

毒种群中可能也占相当比例。根据对 VBR 的分析, 

进一步说明藻类病毒占总浮游病毒的比例较高, 同

时通过 VBR 与异养细菌丰度的负相关性分析, 认为

胶州湾噬菌体的宿主菌种群较单一。 

 
致谢: 感谢胶州湾生态站提供叶绿素 a 和温度、盐度

数据。 
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Abstract: To study the distribution of virioplankton in the Jiaozhou Bay, three cruises were performed in June, July, 
and August 2007. Virioplankton abundance was determined by epifluorescence microscopy. Direct count of virus in 
the Jiaozhou Bay was ranging from 0.48×107 particles/mL to 22.78×107 particles/mL for all sample stations in three 
cruises, averaging 5.72×107±4.72 ×107 particles/mL. The abundance of virioplankton in July was significantly 
higher than those in June and August (P<0.01). Virioplankton abundance was higher in offshore waters, and de-
creased toward the open sea. There was no obvious pattern of vertical distribution of virioplankton. The Vi-
rus-to-Bacteria Ratio (VBR) ranged from 3.90 to 150.72, with an average of 42.05±28.55. According to 
multi-correlation analysis, virioplankton abundance was positively correlated with heterotrophic bacteria abundance 
(r = 0.605, P<0.01), Synechococcus abundance (r = 0.265, P<0.05) and Chlorophyll a concentration ( r= 0.604, 
P<0.01). No significant correlations were found between virioplankton abundance and temperature and salinity. 
High VBR suggested a high portion of algal virus. VBR was negatively correlated with heterotrophic bacteria 
abundance (P<0.01), indicating relatively limited host species for phages. 
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