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摘   要：浮游真菌在海洋食物网和生物地球化学循环中发挥着关键作用。【目的】为解析广西北

部湾茅尾海不同季节浮游真菌群落结构及其关键环境影响因子，于 2017 年 7 月(夏季)、9 月(秋季)、
12 月(冬季)和 2018 年 3 月(春季)期间在该海域设置 7 个站点，采集表层海水样品。【方法】利用

内部转录间隔区(internal transcribed spacer, ITS)基因高通量测序技术，分析茅尾海浮游真菌群落结

构与多样性。【结果】茅尾海海域浮游真菌隶属 6 个门、26 个纲、71 个目、167 个科、282 个属

和 374 个种。主要浮游真菌类群为子囊菌门(Ascomycota, 82.14%)和担子菌门 (Basidiomycota, 
10.74%)，共占浮游真菌总丰度的 92.88%。茅尾海浮游真菌群落 Shannon 指数和 Simpson 指数在

春季最高，Chao1 指数和丰富度(richness)指数在冬季最高。主坐标分析(principal coordinates analysis, 
PCoA)和相似性分析(analysis of similarities, ANOSIM)结果显示，不同季节浮游真菌群落的 β 多样

性具有极显著差异(R=0.591 2, P<0.001)。通过随机森林模型分析(random forest modeling analysis, 
RF)，发现黄曲霉(Aspergillus flavus)、二色胶孔菌(Gloeoporus dichrous)、杂色曲霉(Aspergillus 
subversicolor)和微扁沃利雅炭皮菌(Whalleya microplaca)、翹鱗香菇(Lentinus squarrosulus)等 20 种

海洋浮游真菌对环境变化敏感，可用于评估茅尾海富营养化状况。Spearman 相关性分析表明，浮
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游真菌 α 多样性与海水 pH、盐度和溶解氧(dissolved oxygen, DO)呈显著正相关关系(P<0.05)，与

温度、叶绿素-a (chlorophyll a, Chl-a)以及总有机碳(total organic carbon, TOC)呈显著负相关关系

(P<0.05)。方差分解分析(variance partitioning analysis, VPA)发现营养因子是浮游真菌群落结构的

主要驱动因子。【结论】本研究可为揭示北部湾海洋浮游真菌多样性提供理论参考，并为茅尾海

生态环境监测与资源利用提供科学依据。 

关键词：北部湾；茅尾海；浮游真菌；群落结构；多样性；随机森林模型；ITS 基因  
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Abstract: Mycoplankton play a key role in the marine food web and biogeochemical cycling. 
[Objective] To reveal the community structures of mycoplankton across different seasons and 
their key environmental drivers, we collected the surface water samples from seven stations in 
July (summer), September (autumn), and December (winter) 2017 and March (spring) 2018 in 
the Maowei Sea, Beibu Gulf, Guangxi Zhuang Autonomous Region. [Methods] We employed 
high-throughput sequencing of the internal transcribed spacer (ITS) gene to analyze the 
community structure and diversity of mycoplankton. [Results] The mycoplankton in the 
Maowei Sea belonged to 374 species, 282 genera, 167 families, 71 orders, 26 classes of 6 phyla. 
Ascomycota (82.14%) and Basidiomycota (10.74%) were the dominant phyla, with the total 
relative abundance of 92.88%. The Shannon and Simpson indices of the mycoplankton were the 
highest in spring, while the Chao1 and Richness indices were the highest in winter. 
Furthermore, the results of principal coordinate analysis (PCoA) and analysis of similarities 
(ANOSIM) showed that there was a significant difference in the beta diversity of mycoplankton 
community among different seasons (R=0.591 2, P<0.001). The random forest modeling analysis 
(RF) revealed that 20 species of mycoplankton including Aspergillus flavus, Gloeoporus 
dichrous, Aspergillus subversicolor, Whalleya microplaca, and Lentinus squarrosulus were 
sensitive to environmental changes and could be used to assess the eutrophication status of the 
Maowei Sea. The Spearman correlation analysis showed that the alpha diversity of 
mycoplankton was positively correlated with seawater pH, salinity, and dissolved oxygen 
(P<0.05) and negatively correlated with temperature, chlorophyll-a (Chl-a), and total organic 
carbon (P<0.05). The variance partitioning analysis (VPA) indicated that nutrients were the key 
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factors affecting the community structure of mycoplankton. [Conclusion] This study provides a 
theoretical reference for revealing the diversity of marine mycoplankton in Beibu Gulf and a 
scientific basis for eco-environment monitoring and resource utilization in the Maowei Sea. 
Keywords: Beibu Gulf; Maowei Sea; mycoplankton; community structure; diversity; random 
forest model; internal transcribed spacer (ITS) gene 
 
 

真核生物在海洋生态系统中分布广泛、数

量众多，对生物地球化学循环具有重要作用[1]。

其中，浮游真菌作为海洋生态系统中必不可少

的分解者和共生体，在海洋碳循环和养分流动

方面发挥着关键作用[2-6]。人类活动，例如沿海

海水养殖、污水排放以及快速城市化等，增加了

对沿海生态系统的养分输入，从而导致富营养化

等海洋生态环境问题频繁发生[7]。浮游真菌群落

对生态环境变化高度敏感[3-8]，因此，探究海洋

环境中浮游真菌群落结构及其影响因子，对于预

测海洋生态系统响应环境变化具有重要意义。 
高通量测序技术的发展为全面研究复杂的

微生物群落结构提供了新的研究手段。大量研

究表明，温度、盐度、pH 和营养物质会改变海

洋浮游真菌群落结构与多样性 [2,8-10]。例如，

2016 年，Tisthammer 等 [11]调查了赫尔戈兰湾

(Helgoland Roads)表层海水中浮游真菌群落结

构，发现温度和叶绿素 a (chlorophyll a, Chl-a)
是影响该区域浮游真菌多样性的重要环境因子。

Gilbert 等[12]研究英吉利海峡(English Channel)不
同季节浮游真菌群落分布模式，发现温度、硝

酸盐和硅酸盐浓度是影响英吉利海峡浮游真菌

群落结构的主要环境因子。还有研究指出，水

体富营养化可以显著影响浮游真菌群落结构与

多样性[13-14]。例如，Sen 等[15]研究了深圳湾、

大亚湾以及中国南海的浮游真菌群落结构，发

现 随 着 富 营 养 化 程 度 的 加 深 ， 担 子 菌 门

(Basidiomycota)的相对丰度会逐渐减少，还发现

pH 和温度显著影响浮游真菌群落多样性。Li
等[16]提出营养富集增加了夏威夷水域中真菌类

群的生物多样性，并且浮游真菌分布模式与水

体中硝酸盐浓度显著相关(P<0.05)。Bai 等 [17]

发现河流中有机碳和氮浓度的增高导致分裂酵

母属(Schizosaccharomyces)的相对丰度增加，可

作为反映污染物和营养物质排放的生物标志

物。上述研究结果表明，浮游真菌群落组成和

多样性与富营养化水平密切相关，可以作为环

境变化的标志性生物(biomarker)，用于指示水

生生态系统的健康状况[18-21]。因此，研究亚热

带沿海海域浮游真菌群落结构及其对富营养化

扰动的响应机制，对于揭示海洋浮游真菌生物多

样性维持机制和生态效应具有重要的研究意义。 
茅尾海是典型的亚热带半封闭海湾，其渔

业资源丰富，水产养殖活动强度高[22-24]。城市

化和工业化改变了沿海海域自然生态系统结

构，降低了海洋环境质量[25-26]。近期研究表明，

茅尾海中磷、溶解性硅酸盐、总有机碳和化学

需氧量的浓度从湾口至内湾呈现上升趋势，富

营养化程度不断增加[25]。因此，茅尾海是探究

海洋富营养化对浮游真菌群落组成及其响应机

制的理想研究区域。本研究旨在利用内部转录

间隔区(internal transcribed spacer, ITS)高通量

测序技术和生物信息学研究方法，探究：(1) 不
同季节茅尾海海洋浮游真菌群落组成及其多样

性变化特征；(2) 茅尾海富营养化状况的指示物

种；(3) 影响茅尾海海洋浮游真菌群落结构的关

键环境因素。本研究结果将有助于揭示亚热带

海洋浮游真菌群落多样性季节变化规律及其对

富营养化扰动的响应机制，以期为茅尾海海域

环境保护和可持续发展决策提供科学依据。 
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1  材料与方法 
1.1  站点分布和样品采集 

于 2017 年 7 月(夏季)、9 月(秋季)、12 月(冬
季)和 2018 年 3 月(春季)期间，在北部湾茅尾海

表层水下 0.5 m 处采用海水样品。依据茅尾海

海湾地理与环境特征，选取了 7 个生态位点，

分别为 L1 (108°32′37.85″E, 21°50′8.35″N)、L2 
(108°32′32.57″E, 21°49′20.07″N) 、 L3 
(108°32′29.56″E, 21°48′6.93″N) 、 L4 
(108°33′33.04″E, 21°44′34.00″N) 、 L5 
(108°34′27.27″E, 21°44′11.25″N) 、 L6 
(108°34′32.17″E, 21°43′10.63″N) 、 L7 
(108°35′2.75″E, 21°42′36.55″N)。每个站点采集

5个 2 L重复样品，其中，夏季L5站点未采集，

共获得 135 个表层海水样品。采集时现场使用

便携式仪器 YSI (Yellow Springs Instrument 
Company)测定海水样品的温度(temperature)、
pH、溶解氧 (dissolved oxygen, DO)以及盐度

(salinity)。所有样品均保存在 4 ℃条件下运送

至实验室，以便进行后续分析。 

1.2  环境因子分析 
每份表层海水样品(2 L)通过 3 μm 聚碳酸

酯滤膜(Millipore Corporation 公司)进行预过滤，

除去样品中的较大杂质。然后用 0.22 μm 的微孔

滤膜过滤预处理过的水样用于收集浮游真菌，滤

膜保存于−80 ℃冰箱供后续分析。环境因子依据

《海洋调查规范》(GB17378.4—2007)[27]进行测

定。亚硝态氮(nitrite‐nitrogen, NO2
−-N)、硝态氮

(nitrate‐nitrogen, NO3
−-N) 、铵态氮 (ammonium- 

nitrogen, NH4
+-N)分别采用萘乙二胺分光光度

法、镉柱还原法、靛酚蓝分光光度法进行测定；

化学需氧量(chemical oxygen demand, COD)使
用碱性高锰酸钾法进行测定；总有机碳 (total 
organic carbon, TOC)使用总有机碳仪器法进行

测定；Chl-a 采用丙酮法，在黑暗处萃取 24 h，
并通过 F-4500 荧光分光光度计(日立公司)测定。

溶解性无机氮(dissolved inorganic nitrogen, DIN)
为 NO2

−-N、NO3
−-N 与 NH4

+-N 之和；溶解性无机

磷(dissolved inorganic phosphorus, DIP)为 PO4
3−-P[28]。

总溶解氮(total dissolved nitrogen, TDN)和总溶解

磷(total dissolved phosphorus, TDP)分别用铜-镉
柱还原法和磷钼蓝分光光度法测定。 

1.3  DNA 提取、聚合酶链式反应(polymerase 
chain reaction, PCR)扩增和高通量测序 

使 用 试 剂 盒 (DNeasy Power Water Kit, 
QIAGEN)对表层海水样品的总基因组 DNA 进

行提取。利用 NanoDrop 分光光度计(Delaware)
对 DNA 进行浓度和纯度的检测。利用引物 ITS1F 
(5′-CTGGTCATTTAGAGAAGTAA-3′)[29]和 ITS2 
(5′-GTGCGTTCTTCATCGATGC-3′)[30]扩增真菌

内部转录间隔区 1 DNA 区域(ITS1)，20 µL PCR
反应体系包括：DNA 模板 2 µL，2×Taq PCR 
Master Mix [天根生化科技(北京)有限公司] 10 µL，
ddH2O 6 µL，正反引物各 1 µL。PCR 的条件为：

95 ℃初始变性 1 min；95 ℃变性 30 s，55 ℃退火

30 s，72 ℃延伸 45 s，共 35 个循环；72 ℃终延伸

10 min。扩增完成后，利用 2%浓度的琼脂糖凝胶

电泳检验扩增质量，并将合格的 PCR 产物送至杭

州联川生物技术股份有限公司并在 Illumina 
MiSeq 平台(PE250, 2×250 bp)进行高通量测序。

测序完成后，使用 QIIME2 进行序列优化，将引

物不匹配或长度<275 bp、低质量的读数(质量分

数<20)、条形码序列以及非真菌序列去除[31]。用

UCHIME 检测并将嵌合序列剔除并将可操作

分类单元(operational taxonomic units, OTUs)以
97%相似性聚类[32]。利用 SILVA 数据库对 OTU
进行物种注释[33]。剔除属于叶绿体和线粒体的

嵌合体和序列后，采用 RDP Classifier 贝叶斯算

法对 OTU 进行分类(最低置信度为 50%)。 
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1.4  统计学分析 
使用 R 软件(v.4.1.2)中“vegan”包计算海洋

浮游真菌群落 α 多样性指数，包括香农指数

(Shannon index)、丰富度指数(Richness index)、
辛普森指数(Simpson index)和 Chao1 指数(Chao1 
index)，使用单因素方差分析(one-way analysis 
of variance, one-way ANOVA)检验不同季节环

境因子是否存在显著差异，应用主坐标分析方

法(principal coordinates analysis, PCoA)分析浮

游真菌群落 β 多样性，采用方差分解分析

(variation partitioning analysis, VPA)水质条件和

养分水平对浮游真菌群落的影响。使用‘psych’
包进行斯皮尔曼等级相关法 (Spearman’s rank 
method)分析浮游真菌群落 α 多样性指数与环境

因子之间的相关性。使用“randomForest”包进行

随机森林(random forest analysis)建模，用于分

析重要物种分类标志种[34]。本研究使用的所有

原始数据全部上传至美国国家生物技术信息中

心(National Center for Biotechnology Information, 

NCBI)的 SRA (sequence read archive)数据库(登
录号：PRJNA838382)。 

2  结果与分析 
2.1  北部湾茅尾海理化性质及浮游真菌群

落组成 
北部湾茅尾海不同季节海水样品的环境参

数如表 1 所示。不同季节的环境变量均存在显著

差异(P<0.01)。海水温度是变化幅度最剧烈的环

境因子，秋季的海水温度最高(31.500±0.300) ℃，

冬季最低(14.900±0.200) ℃。与海水温度变化类

似，NO2
−-N、Chl-a、TDN 浓度均呈现秋季高，

冬季低的趋势。水体中 pH、盐度和 DO 的浓度从

春季到秋季呈现下降趋势并达到最小值，在冬季

又上升。而 TOC 浓度则相反，从春季到秋季呈

现上升趋势并达到最大值(1.470±0.292) mg/L，

到冬季又下降。NO3
−-N、DIN 和 COD 等环境

参数的浓度仅在春季到夏季呈上升趋势，并在

夏季达到最大值，而后一直到冬季呈下降趋势， 

 
表 1  不同季节水化学参数变化的单因素方差分析 
Table 1  One-way ANOVA test on variation of each water chemical parameter in different seasons 
Index P All Spring Summer Fall Winter 
T/℃ <0.001 24.500±6.400 24.100±0.200 27.900±0.400 31.500±0.300 14.900±0.200 
pH <0.001 7.623±0.204 7.784±0.086 7.773±0.123 7.474±0.181 7.483±0.162 
Sal (‰) <0.001 18.045±5.22 21.222±1.898 17.768±4.543 12.281±5.784 20.871±1.97 
DO (mg/L) <0.001 7.701±1.362 8.992±0.202 6.500±0.481 6.232±0.389 8.910±0.210 
NO2

−-N (mg/L) <0.001 0.024±0.026 0.015±0.005 0.011±0.004 0.062±0.023 0.006±0.002 
NO3

−-N (mg/L) <0.001 0.336±0.161 0.376±0.046 0.532±0.137 0.314±0.108 0.149±0.038 
NH4

+-N (mg/L) <0.010 0.109±0.047 0.143±0.029 0.107±0.034 0.122±0.062 0.064±0.009 
Chl-a (μg/L) <0.010 2.235±1.141 1.607±0.442 2.943±1.461 3.100±0.910 1.390±0.408 
TDN (mg/L) <0.010 0.691±0.148 0.765±0.059 0.633±0.121 0.790±0.190 0.569±0.070 
DIN (mg/L) <0.001 0.469±0.185 0.535±0.078 0.650±0.117 0.498±0.133 0.219±0.047 
DIP (mg/L) <0.001 0.029±0.014 0.044±0.012 0.015±0.004 0.038±0.006 0.018±0.006 
TDP (mg/L) <0.001 0.062±0.019 0.084±0.004 0.038±0.011 0.058±0.012 0.064±0.011 
TOC (mg/L) <0.001 1.199±0.293 0.938±0.157 1.344±0.194 1.470±0.292 1.065±0.150 
COD (mg/L) <0.001 2.816±0.710 2.508±0.446 3.417±0.615 3.218±0.595 2.205±0.472 
EI <0.001 9.542±7.045 13.632±6.573 7.452±2.242 14.543±7.045 2.242±1.676 
Temp: Temperature; pH: pH value; EI: Eutrophication index. 
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并达到最低值。水体中 P (DIP、TDP)浓度呈春

季高、夏季低的变化。另外发现，NH4
+-N 浓度

从春季到冬季变化较为复杂，表现出先降再升，

再迅速下降的变化趋势，并在冬季达到最低值

(0.064±0.009) mg/L。 
测序数据经过质量控制后，共计获得     

4 520 613 条有效序列，以 97%的序列一致性将

所获得的序列进行聚类，一共获取 843 个

OTUs，这些 OTUs 隶属 6 个门、26 个纲、71 个

目、167 个科、282 个属、374 个种。Good’s 覆

盖度为 99.94%，证明测序结果基本覆盖了全部

物种，样品的测序深度已经足够满足分析要求。

在门水平上分析了北部湾茅尾海不同季节浮游

真菌群落的分布规律(图 1)。茅尾海表层海水中

浮游真菌优势类群为子囊菌门(Ascomycota)和
担子菌门 (Basidiomycota) ，丰度占比分别为

82.14%和 10.74%，优势类群占比为 92.88%。此

外，子囊菌门在秋季的相对丰度最低(24.21%)；
而担子菌门在秋季的相对丰度最高(44.96%)。
值得注意的是，在春季样品中，子囊菌门从

L1−L7 站点所占比例逐渐降低，而在夏季和冬

季样品中，则表现出相反的趋势。球囊菌门

(Glomeromycota)和壶菌门 (Chytridiomycota)主
要存在于春夏两季样品中，接合菌门(Zygomycota)
在冬季样品中所占浮游真菌群落的比例最小

(12.90%)。 

2.2  浮游真菌群落多样性季节性差异 
茅尾海不同季节浮游真菌群落 α 多样性存

在显著差异(图 2)。Shannon、Simpson和 Richness
指数从春季到秋季逐渐减小，而到冬季又呈现

增高趋势。不同的是，Shannon 指数和 Simpson
指数在春季最高，而 Richness 指数在冬季最高。

Chao1 指数从春季到夏季降低，而从夏季到冬

季不断增高，并在冬季达到最高值。PCoA 分析 

 

 
 
图 1  不同季节各站点浮游真菌门的相对丰度图 
Figure 1  Relative abundance of mycoplankton phylum in different seasons. SP: Spring; SU: Summer; FA: 
Fall; WI: Winter; 1−7: Site name. 
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图 2  不同季节浮游真菌 α 多样性 
Figure 2  The alpha diversity indices (Shannon (A), Simpson (B), Chao1 (C), and Richness (D)) in different 
seasons. In the box plots, the upper whisker represents the maximum value; The upper line of the box represents 
upper quartile; The center line inside the box represents the median; The lower line of the box represents lower 
quartile; And the lower whisker represents the minimum value. Different lowercase letters represent significant 
differences (P<0.05), and the same lowercase letters represent no significant differences (P≥0.05). 
 
结果显示，茅尾海浮游真菌结构存在季节性差

异 (图 3)。第一排序轴 (PCo1)与第二排序轴

(PCo2)分别解释了 29.58%和 28.75%的群落变

异。利用 ANOSIM 检验证实不同季节浮游真菌

群落结构存在显著差异(R=0.591 2, P<0.001)。 

2.3  北部湾茅尾海环境变化的主要指示真菌 
利用随机森林法分析了可用于指示北部湾

茅尾海环境变化的 20 个指示真菌。结果表明，黄

曲霉(Aspergillus flavus)、二色胶孔菌(Gloeoporus 
dichrous)、杂色曲霉(Aspergillus subversicolor)、
Whalleya microplaca 和 Lentinus squarrosulus 有

较高的基尼系数(Gini)，是最重要的 5 个种，且

它们的丰度在不同季节存在差异(图 4)。Spearman 

 
 
图 3  不同季节浮游真菌群落结构差异(PCoA) 
Figure 3  Differences of mycoplankton community 
structures in different seasons (PCoA). SP: Spring; 
SU: Summer; FA: Fall; WI: Winter. 
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图 4  随机森林分析前 20 个重要种 
Figure 4  Random forest analysis of the top 20 important species. Left: The top 20 taxa analyzed using the 
Gini index, representing the importance of each species in distinguishing different seasons. Middle: Read 
abundances of the top 20 species. Right: Spearman correlations between the relative abundances of the top 20 
species and environmental and nutrient factors. Temp: Temperature; pH: pH value; Sal: Salinity; DO: 
Dissolved oxygen; NO2

−-N: Nitrite‐nitrogen; NO3
−-N: Nitrate‐nitrogen; NH4

+-N: Ammonium-nitrogen; Chl-a: 
Chlorophyll-a; TDN: Total dissolved nitrogen; DIN: Dissolved inorganic nitrogen; DIP: Dissolved inorganic 
phosphorus; TDP: Total dissolved phosphorus; TOC: Total organic carbon; COD: Chemical oxygen demand; 
EI: Eutrophication index. *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001. 
 
相关性分析表明，上述指示真菌与环境因子显

著相关(P<0.05)。例如，黄曲霉与海水温度、

NO2
−-N、NO3

−-N、NH4
+-N、Chl-a、TDN、DIN、

DIP、TOC、COD 和 EI 呈显著负相关(P<0.05)，
与盐度和 DO 呈显著正相关(P<0.05)。二色胶孔

菌与温度、pH、NO3
−-N、NH4

+-N、Chl-a、DIN
和 COD 呈显著正相关(P<0.01)，与 DO、TDN、

DIP 和 TDP 呈显著负相关(P<0.05)。杂色曲霉

与海水 pH、盐度和 DO 呈显著负相关(P<0.05)，
与海水温度、NO2

−-N、Chl-a、TDN、DIP、TOC、

COD 和 EI 呈显著正相关(P<0.05)。Whalleya 
microplaca 与海水温度、NO2

−-N、NO3
−-N、

Chl-a、 DIN、 TOC 和 COD 呈显著正相关

(P<0.05)，与盐度、DO、DIP 和 TDP 呈显著负

相关(P<0.05)。Lentinus squarrosulus 与 pH、

NO3
−-N、DIN、TOC 和 COD 呈显著正相关
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(P<0.01)，与 DO、NO2
−-N、DIP 和 TDP 呈显著

负相关(P<0.01)。这些分析结果表明了海洋浮游

真菌物种对温度、盐度、DO、DIP 和 TOC 等

环境因子变化极其敏感，可以作为指示生物来

反映北部湾地区的营养变化。 

2.4  影响浮游真菌群落结构的环境因子 
如图 5 所示，Spearman 相关性分析说明茅

尾海浮游真菌群落的 Shannon 指数、Simpson
指数以及 Richness 指数与海水 pH、盐度和 DO
呈显著正相关关系(P<0.05)，与海水温度、Chl-a
以及 TOC 呈显著负相关关系(P<0.05)，而与 EI
无显著相关关系。采用方差分解分析(variance 
partitioning analysis, VPA)量化养分参数(NO2

−-N、

NO3
−-N、NH4

+-N、DIN、TN、DIP、TOC 和 TP)
和水质参数(温度、pH、盐度、DO、Chl-a 和 COD)
对季节性浮游真菌群落异质性的影响(图 6)。结

果表明，在所有样品中养分参数(18%)对海洋浮

游真菌群落结构变化的解释比例高于水质参数

(9%)，这两部分环境因子的综合效应共解释了

16%的浮游真菌群落结构变异度，然而仍有 57%
的群落结构变异度无法解释。在单个季节的样

品中，养分参数对海洋浮游真菌群落结构变化

的解释比例都大于水质参数，且除春季外，水质

参数和养分参数的综合效应解释总群落变异度

都高于 90%。综上所述，在茅尾海表层海水中，

浮游真菌群落的变化主要是由水质参数和养分参

数共同驱动，且养分参数的作用大于水质参数。 

3  讨论 
利用分离培养技术、变性梯度凝胶电泳法

(denatured gradient gel electrophoresis, DGGE)与
Sanger 测序等传统技术研究海洋微生物群落结

构，具有局限性，难以准确地反映海洋浮游真

菌群落多样性[35-36]。高通量测序技术改变了微

生物群落结构的研究方法，通过对 PCR 产物进

行测序即可获取更详细的微生物多样性信息，已

被广泛应用于海洋微生物多样性研究[37-39]。目

前，在分子水平上研究茅尾海浮游真菌群落的

报道相对较少。因此，本研究采用 ITS 高通量

测序技术对茅尾海不同季节浮游真菌群落组成

与多样性进行系统研究，以期揭示影响茅尾海

浮游真菌群落的关键环境因子。 
 

 
 
图 5  α 多样性指数与环境因子之间的相关性 
Figure 5  Correlation between alpha diversity index and environmental factors. Temp: Temperature; pH: pH 
value; Sal: Salinity; DO: Dissolved oxygen; NO2

−-N: Nitrite‐nitrogen; NO3
−-N: Nitrate‐nitrogen; NH4

+-N: 
Ammonium-nitrogen; Chl-a: Chlorophyll-a; TDN: Total dissolved nitrogen; DIN: Dissolved inorganic 
nitrogen; DIP: Dissolved inorganic phosphorus; TDP: Total dissolved phosphorus; TOC: Total organic 
carbon; COD: Chemical oxygen demand; EI: Eutrophication index. *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001. 
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图 6  水质参数 (温度、pH、盐度、Chl-a 和 DO)与营养因子 (NO2

−-N、NO3
−-N、NH4

+-N、DIN、

TDN、TDP、TOC、TDP 和 COD)的方差分解分析 
Figure 6  Variation partitioning analysis of the effects of water quality parameter (temperature, pH, salinity, 
Chl-a, and DO) and nutrients (NO2

−-N, NO3
−-N, NH4

+-N, DIN, TDN, DIP, TOC, TDP, and COD) in 
seawater. 
 

茅尾海位于北部湾东北部，受到海洋工程

建设与水产养殖活动等人为因素的影响，微生

物群落结构复杂多变[40]。Taylor 等[2]调查了英

吉利海峡西部表层海水浮游真菌群落结构，发

现子囊菌门和担子菌门是该海域生态系统中最

主要的两个真菌门类。Wang 等[32]研究了渤海沿

岸半封闭浅海湾生态系统中浮游真菌群落结

构，发现子囊菌门和担子菌门在海洋浮游真菌

中占据优势。与以往研究结果相似，本研究发

现茅尾海表层水体中浮游真菌群落主要的优势

类群是子囊菌门(82.14%)和担子菌门(10.74%)。
茅尾海船舶运输业发达，导致环境中输入了大

量的污染物，严重破坏了茅尾海海洋生态系统

的稳定性[41]。子囊菌门和担子菌门具有高度环
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境适应性，它们通常与环境中有机污染物浓度

呈正相关关系，可作为分解者广泛参与海洋环

境中的碳矿化过程[42-45]。本研究结果与以往海

洋浮游真菌多样性相关研究，证明子囊菌门和

担子菌门在海洋环境生态系统中广泛分布，海

洋环境异质性显著影响了浮游真菌群落组成与

多样性。 
Duan 等 [5]研究了皮弗斯岛海岸观测站

(Pivers Island Coastal Observatory)沿海地区中

浮游真菌群落多样性，发现浮游真菌丰富度和

香农指数呈现显著的季节性变化(P<0.05)。与该

研究结果类似，不同季节茅尾海浮游真菌 α 多

样性存在显著性差异 (图 2)。PCoA 分析和

ANOSIM 分析结果表明茅尾海浮游真菌群落结

构具有季节性差异(P<0.001) (图 3)。本研究发

现，在秋季样品中茅尾海浮游真菌群落的香农

指数、辛普森指数和丰富度指数最低。然而，

在埃及红海(Egyptian Red Sea)进行的另一项研

究表明，海洋浮游真菌的 α 多样性在秋季    
较高[46]，可能是由于不同地区独特的气候条件

和人为影响导致海洋真菌群落呈现不同形式的

季节异质性。特别是，季节之间降水量的波动

会引起入海河流淡水输入的变化，进而影响茅

尾海浮游真菌生物多样性。 
海湾地区是陆海相互作用最强烈的区域。

由于工业发展与高密度的牡蛎养殖活动，大量

的牡蛎排泄物与氮、磷等陆源有机污染物随陆

地径流进入茅尾海，从而影响了海洋微生物群

落结构和多样性[47]。海洋浮游真菌是海洋食物

网和生态系统中重要的组成部分，它们广泛参

与物质代谢与能量流动过程，对海洋环境变化

响应迅速[48]。本研究发现，海洋浮游真菌多样

性与海水温度、Chl-a 和 TOC 呈显著负相关，

与 pH、温度和 DO 呈显著正相关。Abdel-Gawad

等[46]发现海水温度、盐度和 pH 是影响埃及红

海浮游真菌多样性最重要的环境因子，证明温

度和盐度可能会影响浮游真菌群落的生长速率

和代谢活性。Ahumada-Rudolph 研究表明，环

境中 pH 变化可通过对浮游真菌生长与繁殖施

加生理限制，进而影响浮游真菌群落多样性[49]。

此外，Cathrine 等的研究证实了 DO 可以影响反

硝化过程，进而改变阿拉伯海(Arabian Sea)浮游

真菌群落多样性[50]。2022 年，Huang 等[3]研究

了影响大风江河口海域浮游真菌群落结构的环

境因子，发现浮游真菌群落 α 多样性与环境中

TOC 浓度呈负相关关系。沿海陆地中有机物质

被冲刷到茅尾海中，导致秋季茅尾海 TOC 浓度

最高[51]，可能是造成秋季浮游真菌 α 多样性最

低的主要原因之一。VPA 结果发现，与水质参

数相比，浮游真菌群落结构受营养因子的影响

更大(图 6)。这表明，海洋环境中氮磷等营养物

质的变化，会改变海洋浮游真菌的群落结构和

物种组成。同时，此类营养物质也可能是海洋

浮游真菌生长的限制性因素，影响浮游真菌群

落的代谢活动和生理特性，进而影响海洋浮游

真菌的生态功能。 
此外，以往研究表明[52]，海洋微生物群落

能够快速响应营养物质的变化，可以用来监测

和评估海洋环境的营养状况[53]。本研究使用随

机森林模型，分析了茅尾海环境变化的关键指

示物种。结果发现，黄曲霉、二色胶孔菌、杂

色曲霉等 20 种浮游真菌可作为评估茅尾海环

境变化的生物指示种(图 4)。例如，黄曲霉与

NO3
−-N、NH4

+-N 等环境因子呈显著负相关

(P<0.05)，环境中氮含量的增加对黄曲霉的生长

具有抑制作用[54]。杂色曲霉与茅尾海富营养化

指数呈显著正相关(P<0.05)。杂色曲霉对海洋环

境中脂肪族和芳香烃等富营养化污染物的降解
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能力逐渐增强[55]，因此，富营养化水平的升高，

可能有利于杂色曲霉生长。总之，此类海洋浮

游真菌，对环境因子和富营养化水平的变化较

为敏感，可作为指示茅尾海环境变化的生物指

示种，为茅尾海生态环境监测提供科学依据。 

4  结论 
北部湾茅尾海浮游真菌多样性丰富，群落

结构存在季节性差异。茅尾海浮游真菌类群存

在环境异质性，不同站点及不同季节均出现了

物种丰度差异，如子囊菌门和担子菌门。黄曲

霉、二色胶孔菌、杂色曲霉、Whalleya microplaca

和 Lentinus squarrosulus 等 20 种浮游真菌与环

境因子显著相关，可作为预测茅尾海海洋富营

养化水平的生物指示种。温度、盐度、pH、Chl-a、
DO 和 TOC 是茅尾海浮游真菌群落 α 多样性的

主要驱动因子。营养因子是影响浮游真菌群落

结构的重要因素。 
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