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海州湾赤潮高发区浮游细菌与赤潮及环境因子的关系 
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摘要: 海州湾是南黄海赤潮高发区之一。为研究浮游细菌与赤潮及环境因子的关系, 于 2020 年 11 月

在海州湾赤潮期间进行了现场调查, 采集了 8 个站位的浮游细菌、浮游植物样品, 获取了温度、盐度、

叶绿素 a 以及氮、磷、硅营养盐浓度等环境因子信息, 分析了赤潮原因种及浮游细菌群落结构情况。

结果显示, 此次赤潮原因种为三叶原甲藻(Prorocentrum triestinum)、赤潮异弯藻(Heterosigma akashiwo)

及塔胞藻(Pyramimonas sp.), 发生赤潮时水温、盐度较低, 盐度与赤潮异弯藻的分布有一定的联系。使

用 16S rRNA 高通量测序方法分析调查海域的浮游细菌情况, 结果显示赤潮发生站位的浮游细菌多样

性略低于其他非赤潮发生站位, 优势细菌与其他站位有明显不同, 以假单胞菌目(Pseudomonadales)、红

杆菌目(Rhodobacterales)和黄杆菌目(Flavobacteriales)为主。赤潮发生站位的浮游细菌群落结构也存在

一定的差异, 不同站位可能处于不同的赤潮阶段, 对浮游细菌群落具有不同的影响。相关性分析显示, 

黄杆菌目与叶绿素 a 显著正相关, 表明黄杆菌目与赤潮发生有一定的关系。 
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赤潮是我国近海最突出的生态灾害之一[1]。近年

来, 我国近海海域赤潮发生的频率及规模增加, 危害

程度加大。赤潮能够通过产生毒素、造成物理损伤、

改变水体理化特征等多种机制, 对海洋生态系统以及

人类健康等造成危害[2]。赤潮也能引起浮游细菌群落

结构的变动[3-4]。浮游植物能够产生多种有机物质, 不

同的细菌对营养物质的偏好不同, 因此赤潮期间浮游

细菌优势类群会发生变化[5]。细菌也能调节浮游植物

的生长, 它们不仅能够为浮游植物提供营养盐, 还能

裂解藻细胞, 在赤潮消亡中发挥作用[6]。藻菌关系密

切、相互作用复杂, 探究赤潮期间细菌群落的变动, 

对于进一步了解赤潮与细菌的关系, 阐明赤潮的发展

规律具有重要意义。 

海州湾是南黄海赤潮高发区之一 , 赤潮原因种

包括赤潮异弯藻(Heterosigma akashiwo)、短角弯角藻

(Eucampia zoodiacu)、多纹膝沟藻(Gonyaulax poly-

gramma)、海链藻 (Thalassiosira sp.)、强壮前沟藻

(Amphidinium carterae)、夜光藻(Noctiluca scintillans)

和中肋骨条藻(Skeletonema costatum)等[7]。2018 年, 

该海域还出现了罕见的赤潮、绿潮和金潮共发的现

象 [8]。富营养化是该海域赤潮高发的重要原因 , 人

类活动显著影响了海州湾近岸海域的富营养化状

况 [9]。海州湾分布着条斑紫菜及贝类养殖区 , 养殖

生物生长、排泄、死亡等生命活动产生的生物碎屑

都会使水体中的营养物质增加, 高浓度有机污染物

容易在水域积累。2015 年以来, 海州湾的紫菜养殖

规模迅速扩大, 紫菜腐烂和施肥使海水中无机氮浓

度急剧升高[10]。除了频繁出现的有毒有害赤潮, 浮游

细菌也是影响该海域水产养殖安全以及人类健康的

重要因素。弧菌(Vibrio)是水产养殖中最常见的病原

菌,  其引起的贝、虾大规模死亡事件多有报道[11-12]。然

而, 目前对于海州湾的水质以及赤潮生物已经有了不

少调查, 但对于该海域细菌群落结构及动态变化的资

料还比较缺乏, 对于海水中致病菌的报道也比较少。 
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2020年至 2021年, 本研究在海州湾赤潮高发区展

开了多次航次调查。2020 年 11 月 12 日例行调查期间, 

在海州湾南部近岸海域观察到小规模赤潮。本文分析

了该次赤潮期间环境因子的分布状况, 并分析了赤潮

原因种的情况、弧菌数量以及浮游细菌群落结构, 初步

探究了浮游细菌群落与赤潮及环境因子之间的关系。 

1  材料与方法 

1.1  采样站位与时间 

2020年11月12日, 于海州湾进行了航次调查, 共

设置 8 个站位, 采样站位如图 1 所示。A1、A2 站位位

于紫菜及贝类养殖区附近, C1、C2 站位位于贝类养殖

区附近。调查过程中, 仅观察到 A1、A2 站位表层水色

明显变化, 表层叶绿素 a 质量浓度均超过 10 μg/L, 两

站位发生了赤潮。 

 

图 1  海州湾采样站位分布图 

Fig. 1  Sampling stations in Haizhou Bay 

 

1.2  环境数据获取 
各站位水温、盐度及叶绿素 a 参数通过 CTD 剖面

仪(Maestro³, 加拿大 RBR)现场获取。营养盐浓度由全

自动营养盐分析仪(QuAAtro, 德国 SEAL)测定, 测定

的营养盐包括硝酸盐 (NO3
–-N, μmol/L)、亚硝酸盐

(NO2
–-N, μmol/L)、铵盐(NH4

+-N, μmol/L)、溶解态有机

氮(DON, μmol/L)、磷酸盐(PO4
3–-P, μmol/L)、溶解态有

机磷(DOP, μmol/L)、硅酸盐(SiO3
2–-Si, μmol/L)。各站位

表层营养盐样品采集按照《海洋监测规范》[13]相关技

术规程进行。 

1.3  浮游植物样品采集与鉴定 

各站位表层浮游植物采样及分析方法根据《海

洋赤潮监测技术规程》[14]进行。使用光学显微镜观

察各站位浮游植物样品, 并进行计数。 

1.4  弧菌样品采集及培养 

量取各站位表层海水 250 mL, 用 200 μm 筛绢除

去大型浮游生物后, 将过滤所得海水收集在采样瓶中, 

常温运回实验室后, 用 0.22 μm 的聚碳酸酯膜过滤, 

将 100 mL、50 mL、10 mL 海水分别过滤至 3 张滤膜

上。将 3 张滤膜有菌的一面朝上, 贴在制备好的硫代

硫酸盐-柠檬酸盐-胆盐-蔗糖琼脂培养基(Thiosulfate 

Citrate Bile Salts Sucrose Agar, TCBS)平板上, 将平板

放入培养箱中, 37℃培养 24 h 后, 挑取菌落数目合适、

便于计数的平板进行计数, 获得样品中弧菌的菌落数

(colony forming units, CFU), 菌落数除以对应的过滤

体积计算出各站位海水样品中弧菌的密度。 

1.5  16S rRNA 高通量测序 

16S rRNA 高通量测序基于 Illumina Novaseq 平

台进行, 测序区域为 V3 和 V4 区, 所用引物为 338F 

(5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCA-3′)和 806R(5′-GGA 

CTACHVGGGTWTCTAAT-3′), 测序及数据前处理由

北京百迈客生物科技有限公司完成。在 97%的相似度

水平上, 对获得的有效序列进行 OTU 划分, 以 Silva

为参考数据库使用朴素贝叶斯分类器进行分类学注

释, 以获取各站位细菌群落组成信息。 

1.6  数据处理与分析 

使用 IBM SPSS Statistics 28 对浮游细菌优势目

与环境因子进行斯皮尔曼(Spearman)相关性分析。使

用香农指数来分析浮游细菌的多样性, 香农指数(H)

的计算方法为:  

2
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
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i i
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H p p  

其中, S 为 OTUs 的总数, pi 为第 i 个 OTU 占 OTU 总

数的比例。 

2  结果 

2.1  赤潮发生情况及赤潮优势种鉴定 

调查当日, 调查海域叶绿素 a 浓度自西向东不

断降低(图 2)。离岸较近的 A1、A2 站位发生赤潮, 两

站位表层叶绿素 a 浓度均超过 14 μg/L。A1、A2 站

位的赤潮优势种为三叶原甲藻 (Prorocentrum trie-

stinum) [15]、赤潮异弯藻(Heterosigma akashiwo) [16]和

塔胞藻(Pyramimonas sp.) [17](表 1)。 
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图 2  2020 年 11 月 12 日海州湾表层海水叶绿素 a(μg/L)

分布情况 

Fig. 2  Distribution of chlorophyll a (μg/L) in the surface 
water of Haizhou Bay on November 12, 2020 

 
表 1  A1、A2 站位浮游植物优势种统计(单位: 个/L) 
Tab. 1  Dominant phytoplankton species at stations A1 

and A2  

 A1 A2 

三叶原甲藻 9.20×104 3.60×105 

赤潮异弯藻 3.76×105 1.24×105 

塔胞藻 1.22×105 2.14×105 

 

2.2  表层海水浮游细菌多样性及群落结构 

16S rRNA 高通量测序共得到 626 366 条有效序

列, 共获得 1 009 个 OTUs, 香农指数在 6.37~7.98(图

3)。发生赤潮的 A1、A2 站位香农多样性指数略低于

其他非赤潮发生站位, 位于贝类养殖区的 C2 站位香

农指数最高。 

 

图 3  海州湾各站位表层海水浮游细菌香农指数 

Fig. 3  Shannon index of bacterioplankton collected from the 
surface water at different stations in Haizhou Bay 

对测序得到的特征序列进行分类学注释 , 共得

到 29 个门, 61 个纲, 158 个目, 282 个科, 524 个属及

577 个种, 各站位浮游细菌样品分析结果如表 2 所示。

从物种种类数看, 发生赤潮的 A1、A2 站位物种数量

略低于其他非赤潮发生站位, 贝类养殖区的 C1、C2

站位物种数较多。 
 
表 2  海州湾各站位表层海水浮游细菌各分类水平物种统计 
Tab. 2  Number of species at different levels in the bac-

terioplankton samples collected from the surface 
water at different stations in Haizhou Bay 

站位 门 纲 目 科 属 种 

A1 18 31 93 163 272 288 

A2 16 31 91 162 270 290 

A3 20 36 103 183 290 305 

B1 21 35 103 183 309 338 

B3 23 38 109 199 353 382 

C1 21 36 106 198 348 383 

C2 25 51 132 225 373 400 

C3 22 35 106 191 325 346 

 
所调查海域表层海水中, 浮游细菌相对丰度前十

的细菌门类包括变形菌门(Proteobacteria)、拟杆菌门

(Bacteroidetes)、放线菌门(Actinobacteria)、厚壁菌门

(Firmicutes)、蓝细菌门(Cyanobacteria)、SAR406 类群、

疣微菌门(Verrucomicrobia)、酸杆菌门(Acidobacteria)、

绿弯菌门(Chloroflexi)、Patescibacteria, 其中, 变形菌门

在各个站位均为最优菌门(图 4a)。C2 站位的变形菌门

相对丰度最低, 但疣微菌门、酸杆菌门的相对丰度有所

增加。A1、A2 站位的蓝细菌门相对丰度较其他站位低, 

厚壁菌门在 B3 站位有明显优势。 

纲水平上, 相对丰度较高的是 γ-变形菌纲(Gam-

maproteobacteria)、α-变形菌纲(Alphaproteobacteria)、

拟杆菌纲(Bacteroidia)、酸微菌纲(Acidimicrobiia)、梭

菌纲(Clostridia)、放线菌纲(Actinobacteria)、芽孢杆菌

纲(Bacilli)、产氧光细菌纲(Oxyphotobacteria)、δ-变形

菌纲(Deltaproteobacteria)。A1、A2 站产氧光细菌的相

对丰度明显低于其他站位, B3、C1、C2 站位的梭菌纲

相对丰度较高(图 4b)。 

目水平上(图 4c), A2 站位的假单胞菌目(Pseudo-

monadales)的相对丰度明显高于其他站位, 为 19.8%, 

而该站位的 SAR11、SAR86 类群的相对丰度则较低。

属水平上(图 4d), A2 站位的优势属为不动杆菌属

(Acinetobacter)和金黄杆菌属(Chryseobacterium), 相

对丰度分别为 13.3%、15.0%。 
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图 4  2020 年 11 月 12 日海州湾表层海水浮游细菌群落结构 

Fig. 4  Bacterial community structure in the surface water of Haizhou Bay on November 12, 2020 

 

2.3  弧菌平板计数结果 
各站位弧菌平板计数结果显示(图 5), 所调查海

域表层海水的弧菌密度变化范围为 500~6 100 CFU/L, 

位于贝类养殖区的 C2 站位弧菌密度较高 ,  达到 

6 100 CFU/L。由于 A1、A3 站位样品损失, 未能对

A1、A3 站位的弧菌进行计数。 

2.4  表层海水中温度、盐度、营养盐分布

情况 

航次调查所获得的环境因子数据如表 3 所示。调

查当日, 各站位的表层水温变化范围为 15.7~17.7℃, 

平均水温 16.8℃, 盐度变化范围为 26.9~29.5, 平均盐

度 28.6, 调查海域东南侧的温度、盐度较高。 

溶解态有机氮(DON)是调查海域氮元素的主要

形态, 浓度变化范围为 6.74~44.63 μmol/L。各站位的

溶解态无机氮(DIN)以硝酸盐为主, 浓度变化范围为

8.89~15.66 μmol/L, 除 A2 站位外, 其余站位硝酸盐

浓度均超过 10 μmol/L。亚硝酸盐浓度与铵盐浓度相

近, 其浓度变化范围分别为 0.79~1.88 μmol/L, 0.56~ 

1.34 μmol/L。发生赤潮的 A2 站位各形态氮的浓度都

很低。南侧站位的硝酸盐、亚硝酸盐浓度较高, 北侧

站位铵盐的浓度较高。 

 

图 5  2020 年 11 月 12 日海州湾表层海水中的弧菌密度 

Fig. 5  Vibrio density in the surface water of Haizhou Bay 
on November 12, 2020 
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表 3  2020 年 11 月 12 日海州湾表层海水环境因子情况 
Tab. 3  Surface water environmental factors in Haizhou Bay on November 12, 2020 

站位 A1 A2 A3 B1 B3 C1 C2 C3 

温度/(℃) 15.7 15.9 16.8 16.6 17.6 16.8 17.1 17.7 

盐度 26.94 27.19 29.55 28.77 29.44 28.76 28.89 29.43 

叶绿素 a/(µg/L) 14.0 14.6 2.4 7.5 2.5 2.8 3.3 2.3 

硝酸盐/(µmol/L) 12.04 8.89 15.66 13.48 13.14 12.33 13.66 11.62 

亚硝酸盐/(µmol/L) 1.40 0.79 1.88 1.38 1.33 1.15 1.34 1.22 

铵盐/(µmol/L) 0.81 0.58 0.75 0.66 0.69 1.31 1.34 0.56 

DON/(µmol/L) 11.81 6.74 44.63 43.38 39.14 17.37 35.54 26.88 

磷酸盐/(µmol/L) 0.21 0.15 0.43 0.22 0.28 0.25 0.23 0.27 

DOP/(µmol/L) 0.27 0.20 0.17 0.24 0.19 0.19 0.21 0.18 

硅酸盐/(µmol/L) 10.44 10.78 13.53 12.82 10.72 8.46 10.04 9.64 

 
所调查海域的磷酸盐、溶解态有机磷(DOP)浓度

相近 , 其浓度变化范围分别为 0.15~0.43 μmol/L, 

0.17~0.27 μmol/L, A2 站位的磷酸盐浓度最低。南侧

站位的磷酸盐浓度较高, 而西北侧站位的 DOP 浓度

较高。硅酸盐浓度变化范围为 8.46~13.53 μmol/L, 湾

口附近的东北侧站位硅酸盐浓度较低。 

2.5  表层海水中优势浮游细菌与环境因子

相关性分析 
Spearman 相关性分析显示(表 4), 黄杆菌目与叶绿

素 a 显著正相关, 与盐度以及磷酸盐浓度显著负相关。

浮游植物生物量的增加可能有利于黄杆菌目的繁殖。 

3  讨论 
海州湾此次赤潮主要由三叶原甲藻、赤潮异弯

藻和塔胞藻引起, 是海州湾海域目前记录到的发生

时间较晚的赤潮。发生赤潮的站位表层海水平均温

度为 15.8℃, 平均盐度 27, 无机氮浓度低, 可能是赤

潮藻类生长繁殖的消耗所致。发生赤潮的 A1、A2 站

位位于紫菜及贝类混合养殖区, 出海调查时观察到

这两站位的紫菜幼苗生长状态不佳。11 月紫菜处在幼

苗阶段 , 对硝酸盐的吸收转化能力弱 , 可能使赤潮

藻类有充足的营养物质来进行增殖。 

三叶原甲藻、塔胞藻很少作为赤潮优势种被报道。

全球有害藻华事件数据库(Harmful Algae Event Data-

base, HAEDAT)的记录显示, 三叶原甲藻曾在美国、墨

西哥、南非、希腊、德国、日本、韩国等国家引发过

赤潮。在我国, 三叶原甲藻曾在东海引发过赤潮, 其

暴发时间常集中在 5 月份, 暴发时水温多在 18℃以上, 

盐度高于 27[18-19]。朱旭宇等[20]对连云港近岸海域浮游

植物的调查显示, 三叶原甲藻是秋季海州湾近岸海域

的优势种, 但该海域还未有过三叶原甲藻赤潮暴发的

记录。三叶原甲藻不会产生对鱼类有害的毒素, 但是 
 
表 4  目水平优势细菌与环境因子的 Spearman 相关性数值表 
Tab. 4  Spearman's rank correlation coefficients between the dominant bacteria at the order level and environmental factors 

 黄杆菌目 红杆菌目 SAR86_clade SAR11_clade 假单胞菌目 

温度 –0.667 –0.857** –0.071 0.190 –0.143 

叶绿素 a 0.881** 0.595 –0.262 –0.667 0.452 

盐度 –0.881** –0.571 0.024 0.524 –0.571 

磷酸盐 –0.952** –0.595 0.143 0.643 –0.619 

铵盐 –0.143 –0.190 –0.214 –0.190 0.095 

亚硝酸盐 –0.357 0.286 0.571 0.619 –0.619 

硝酸盐 –0.524 –0.143 –0.024 0.238 –0.476 

硅酸盐 0.000 0.452 0.024 0.190 –0.452 

DOP 0.690 0.452 0.119 –0.429 0.167 

DON –0.619 –0.143 0.190 0.476 –0.714* 

*
 表示在 0.05 级别相关性显著, 

**
 表示在 0.01 级别相关性显著 
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其消退过程会消耗水体中的氧气。2015 年, 南非发生

的大面积三叶原甲藻赤潮期间, 水体中溶解氧浓度降

至 0.06 mL/L, 导致了岩龙虾(Jasus lalandii)在内的大

量海洋生物缺氧死亡[21]。塔胞藻在海州湾非条斑紫菜

养殖海区具有优势 [22], 而此次塔胞藻暴发出现在紫

菜养殖区。条斑紫菜养殖对塔胞藻生长的影响还需

要一步探究。 

赤潮异弯藻在我国渤海、黄海、东海均有分布。

2004—2017 年, 海州湾区域发生过 3 次由赤潮异弯

藻引发的赤潮, 发生时间集中在 5—6 月[8, 23], 而此次

赤潮出现在 11 月份。赤潮异弯藻在 15~30℃温度范围

内能够生长, 对盐度具有广泛适应性[24]。2008 年 5 月, 

海州湾东、西连岛附近发生赤潮异弯藻赤潮时, 水温

为 18~19℃, 盐度由 30 下降到 28[25]。本次调查中, 发

生赤潮的站位盐度较其他站位低, 盐度与赤潮异弯

藻分布有一定的联系。 

这次赤潮对所调查海域的浮游细菌群落造成了影

响。发生赤潮的站位浮游细菌多样性略低于其他站位, 

浮游细菌物种数相对减少, 优势细菌也与其他站位明

显不同。红杆菌目、黄杆菌目在赤潮发生站位的相对

丰度较高, 这两类细菌能够对环境变化做出迅速的反

应[26], 在硅藻、甲藻及球形棕囊藻赤潮环境中也具有

优势地位[27-29]。此次调查中, 红杆菌目下的 HIMB11 细

菌具有优势。HIMB11 细菌属于玫瑰杆菌类群, 玫瑰杆

菌在藻华期间, 尤其是那些产生 DMSP 的藻华期间丰

度往往较高[30-31]。HIMB11 细菌有多种能量代谢途径, 

不仅可以使用 DMSP 和 CO 进行代谢, 还能利用光能

维持生长[32]。此次赤潮优势藻种的代谢产物可能有利

于 HIMB11 细菌的迅速生长。黄杆菌目与叶绿素 a 呈

正相关关系, 这可能与黄杆菌目的溶藻作用有关[33]。 

发生赤潮的 A1、A2 站位浮游细菌群落结构也

存在差异, A1 站位 SAR11 类群、SAR86 类群的相对

丰度高于 A1, 而 A2 站位假单胞菌目具有明显优势。

在赤潮的发展过程中, 浮游细菌群落也在发生动态

变化[34], A1与 A2之间的差异性可能反映了这两站位

处于不同的赤潮发展阶段。研究表明, 在东海原甲藻

赤潮中期, 红杆菌科、SAR11 及 SAR86 类群对细菌

群落贡献较大[35], A1 可能处于赤潮发展中期。假单

胞菌目中的多种细菌都具有溶藻作用 [36], 大量假单

胞菌目细菌的出现说明 A2 站位的赤潮可能在经历消

退的过程, 在黄海中部一次红色中缢虫赤潮消退过

程中也有假单胞菌目相对丰度增加的现象[37]。值得

注意的是 , 在本次赤潮中假单胞菌目呈现出优势 , 

而在北部湾球形棕囊藻赤潮中期, 则是假交替单胞

菌占据优势[34]。不同的赤潮原因种产生不同形式的

有机质 , 可能支持不同细菌的生长 , 从而使菌落结

构的变化呈现出不同的特点。假单胞菌目与此次赤

潮原因种之间的关系还需进一步研究。 

除了赤潮 , 贝类养殖活动也是影响调查海域浮

游细菌群落的因素。位于贝类吊养区的 C2 站位, 浮

游细菌多样性高 , 物种数量多 , 养殖区丰富的有机

质有利于细菌的生长繁殖。贝类养殖区的弧菌密度

高于发生赤潮的站位, 相较于赤潮生物产生的有机

质, 弧菌可能更偏好于养殖区的营养条件。 

4  结论 

1)2020 年 11 月, 海州湾赤潮的优势种为三叶原

甲藻、赤潮异弯藻及塔胞藻。 

2)发生赤潮站位的浮游细菌多样性略低于其他

非赤潮发生站位, 其优势细菌与非赤潮站位有明显

不同, 以假单胞菌目、红杆菌目、黄杆菌目为主。 

3)黄杆菌目与叶绿素 a显著正相关, 表明其与赤

潮发生有一定的关系。 
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Abstract: Haizhou Bay is an area of the South Yellow Sea with frequent harmful algal blooms. To study the rela-

tionship between bacterioplankton and the red tide and environmental factors, a voyage survey was carried out 

during a red tide in Haizhou Bay in November 2020. Bacterioplankton and phytoplankton samples were collected 

from eight stations. Environmental factors, including temperature, salinity, chlorophyll a, and concentrations of 

nitrogen, phosphorus, and silicon were collected. The causative species of the red tide and bacterial community 

structure were analyzed. The results showed that the causative species of the red tide were Prorocentrum triestinum, 

Heterosigma akashiwo, and Pyramimonas sp. Water temperature and salinity were low when the red tide occurred. 

Salinity was related to the distribution of H. akashiwo. 16S rRNA high-throughput sequencing was used to analyze 

the bacterial community. The diversity of the bacterioplankton at the red tide stations was slightly lower than that at 

the other stations. The dominant bacteria at the red tide stations were significantly different from those at the other 

stations, including Pseudomonadales, Rhodobacterales, and Flavobacteriales. The bacterial communities were dif-

ferent at the red tide stations. Different stations may have been in different stages of the red tide bloom, so they had 

different effects on the bacterial community. Correlation analysis showed that Flavobacteriales was positively cor-

related with chlorophyll a, indicating a relationship between Flavobacteriales and the occurrence of red tide. 
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