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摘  要：【背景】近年来渤海湾环境恶化加重，影响了近海生态系统的可持续发展。微生物对

环境的高度灵敏性使其能够迅速对环境的变更做出反应，在海洋能量流动与物质循环过程中发

挥了无可替代的作用。【目的】为探讨渤海湾湾口沉积物中细菌群落分布特征及其对环境因子

的响应，选取渤海湾湾口 21 个站位的表层沉积物样品进行探究。【方法】利用高通量测序技术

(Illumina HiSeq 2500)对细菌 16S rRNA 基因 V3−V4 高变区进行测序，并结合相关环境因子分

析沉积物中细菌群落组成和空间分布特征，试图探究起驱动作用的主要环境因子。【结果】研

究区域广泛存在的细菌类群包括：变形菌门(Proteobacteria)占 56.8%，酸杆菌门(Acidobacteria)

占 8.9%，绿弯菌门(Chloroflexi)占 8.1%，拟杆菌门(Bacteroidetes)占 6.2%，其中 γ-变形菌纲

(Gamma-proteobacteria)和 δ-变形菌纲(Delta-proteobacteria)为变形菌门中的优势类群。陆源有机

物的输入使入海口及近岸处总有机碳(Total organic carbon，TOC)、总有机氮(Total organic nitrogen，

TON)含量偏高，并向周围呈辐射状降低，低值位于渤海湾中部深水区域。通过冗余性分析

(Redundancy analysis，RDA)发现在研究区域中环境因素对物种组成和群落结构具有显著影响，

其中粒径(<4 μm)和有机氮的影响较大(P<0.05)。【结论】渤海湾微生物物种丰富，与环境因素

关系显著，人为因素对微生物多样性和群落结构组成具有重要的影响作用。 
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Structure characteristics of core bacterial communities in surface 
sediments and analysis on their responses to environmental factors in 
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Abstract: [Background] In recent years, the increasingly polluted environment of Bohai Bay has 
impacted the sustainability of offshore ecosystems. [Objective] To explore the distribution 
characteristics of bacterial communities in surface sediments and their response to environmental 
factors, we selected surface sediment samples from 21 stations for study. [Methods] We investigated 
the microbial community structure by sequencing the V3−V4 hypervariable regions of bacterial 16S 
rRNA gene using the Illumina HiSeq 2500. Bacterial community composition, spatial distribution 
characteristics and environmental factors were combined and analyzed in an attempt to understand 
the key interactions. [Results] The 16S rRNA gene clone library analysis indicated that the most 
common phyla that were widely distributed in the 21 sites were: Proteobacteria (56.8%), 
Acidobacteria (8.9%), Chloroflexi (8.1%), Bacteroidetes (6.2%). Moreover, γ- Proteobacteria and δ- 
Proteobacteria were the most dominant classes in Proteobacteria. Total organic carbon and total 
organic nitrogen content in the near shore sediments is high due to the input of anthropogenic materia 
and gradually decreased offshore. The most significant influence on species composition and 
community structure within the study area were found to be from particle size (content<4 μm) and 
organic nitrogen load. [Conclusion] The microbial diversity in the inlet of Bohai Bay is very high 
and is significantly related to a variety of environmental parameters. Human activities play an 
important role in structuring the microbial diversity, community structure and distribution. 

Keywords: Bohai Bay, Sediment, Microbial community, 16S rRNA gene diversity 

渤海湾是中国渤海的三大海湾之一，是华北

地区的海运枢纽和京津冀的海上门户。渤海湾地

区人口稠密，周围被天津、秦皇岛、唐山、东营

等工业发达的城市环绕，加上油田开采、近海养

殖以及曹妃甸等工业区的发展给渤海湾地区带来

了极大的生态压力。由于渤海湾是半封闭型内

海，污染物自净能力受到严重限制，致使渤海湾

目前已成为全国海洋环境受破坏较为严重的海域

之一。海洋沉积物是微生物群落的优良居住场所

之一，微生物在海洋中参与元素循环并在海洋环

境能量流动与物质循环中扮演了重要的角色[1-3]。

环境因子的改变直接或间接影响着沉积物中微生

物群落多样性、生物量及群落结构[4-6]，微生物群

落结构的稳定是生态系统的重要组成及基本生态

功能实现的保障[7]，也是生态功能强弱及周围环境

变化的敏感指示[8-12]，某些微生物的种类和数量可

直接影响群落功能的完整性。因此研究特定环境

的微生物群落结构和功能对调控目标区域微生物功

能、解释微生物与其生境的联系具有重大意义[13]。 

目前研究者们对渤海湾的研究致力于沉积物

性质[14-15]、重金属[16]和污染物[17-18]分布特征以及

底栖动物群落特征[19]等，对渤海湾微生物群落特

征的研究主要集中在潮间带及入海口流域[20-22]。

渤海湾湾口是湾内与外海的连接纽带，北岸有外

海高盐水的注入，南岸有黄河泥沙的大量涌入，

两股水流在湾口中部交汇[23]，因此湾口处沉积物
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性质、水文地貌特征、水动力条件、营养要素等

自然条件复杂多变。但针对渤海湾湾口海域表层

沉积物微生物群落的研究还相对匮乏，因此，本实

验在渤海湾湾口区采集了 21 个站位的表层沉积物

作为研究对象，通过高通量测序分析并结合相关

环境因子，从地表径流和人为影响两个方面分析

沉积物中的细菌群落组成，探讨海洋环境因素与

沉积物微生物群落构成、分布与多样性的联系，进

一步完善渤海沉积物中细菌群落结构的研究成果。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 

2013 年 10 月采集了渤海湾湾口的 21 个站位

(图 1)，按照地理空间的分布大致将 21 个站位划分

成 3 个小区域：渤海湾湾口北部 7 个站位(BN1、

BN2、BN3、BN4、BN5、BN6、BN7)；渤海湾湾

口中部 8 个站位(BM8、BM9、BM10、BM11、

BM12、BM13、BM14、BM15)；渤海湾湾口南部

6 个站位 (BS16、BS17、BS18、BS19、BS20、

BS21)。沉积物由箱式采样器打捞，收集 0−5 cm 表

层沉积物样品，混匀后用 5 mL 的冻存管分装并立

即液氮速冻用于 DNA 的提取，另保存 300–500 g

样品在−20 °C 冰箱用于理化因子的测定。带回实

验室的样品在冷冻干燥机中冷冻干燥 72 h，研钵研

磨，存于自封袋中避光保存备用。 

1.2  主要试剂和仪器 

PowerSoilTM DNA Isolation Kit，Mo Bio 公司；

Phusion® High-Fidelity PCR Kit、Next® UltraTM DNA 

Library Prep Kit，New England Biolabs 公司。紫外

分光光度计，Thermo Scientific 公司；Illumina HiSeq 

2500 测序仪，Illumina 公司；冷冻干燥机，Christ

公司；激光粒度仪，Malvern Instruments 公司；元

素分析仪，Elmentar 公司；连续流动分析仪，Seal

公司。 

1.3  沉积物理化因子测定 

(1) 粒径检测：冷冻干燥后的样品过 2 mm 筛

网去除大颗粒杂质，取出适量用激光粒度仪检测

粒径的大小。 

(2) 总碳氮检测：冷冻干燥后的沉积物样品过

100 目筛网后称取 1 g 于 10 mL 棕色瓶中，每个样品 

 

 
 

图 1  渤海湾湾口站位图 
Figure 1  Distribution of sampling sites in the inlet of Bohai Bay 
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设置 3 个平行；向棕色瓶中加入 1 mol/L 的盐酸

3 mL，功率 300 W 下超声作用 1 h 使其充分混匀，

室温下放置 1 h；用滴管吸出上清后再向棕色瓶中

加 1 mol/L 的盐酸直至无气泡产生，超声 1 h 后室

温放置 24 h；用滴管吸出上清后加 3 mL 超纯水，

混匀后置于 60 °C 烘箱中烘干表层水，再重复加水

烘干，直至上清液的 pH 呈中性为止；烘干样品并

利用元素分析仪测定。 

(3) 三态氮检测：样品经 100 目筛网过滤后

称取 2.5 g 于 50 mL 的塑料瓶，加入 2 mol/L 的 KCl

溶液 25 mL，振荡 1 h 浸提；用注射器吸取上清

液，过 0.45 μm 滤膜至 3 个 15 mL 离心管中(每个样

品设置 3 个平行)并用连续流动分析仪进行测定。 

1.4  基因组 DNA 的提取、PCR 扩增及高通量

测序 

21 个站位沉积物样品中的 DNA 提取采用的是

PowerSoilTM DNA Isolation Kit，实验流程参照试剂

盒说明书。DNA 纯度和浓度的检测在紫外分光光

度计上完成。采用 Phusion® High-Fidelity PCR Kit

来 PCR 扩增细菌 16S rRNA 基因的 V3−V4 高变

区，引物使用了带 6 个碱基的 Barcode 的正向引物

341F (5′-CCTACGGGNBGCASCAG-3′)和反向引物

785R (5′-GACTACNVGGGTATCTAATCC-3′)[24]。

PCR 反 应 体 系 ： 2×Phusion® High-Fidelity PCR 

Master Mix with GC Buffer 15 μL，DNA 模 板

100−200 ng，正、反向引物(10 μmol/L)各 1 μL，

用无菌双蒸水补齐到 30 μL。PCR 反应条件：

95 °C 5 min；95 °C 1 min，50 °C 1 min，72 °C 

1 min，25 个循环；72 °C 7 min；4 °C 保存。PCR

产物经过电泳检测，胶回收得到 PCR 产物使用

Next® Ultra™ DNA Library Prep Kit for Illumina 建

库 试 剂 盒 构 建 文 库 。 双 末 端 测 序 使 用 Illumina 

HiSeq 2500 平台，测序工作在北京市计算中心生物

计算事业部完成。 

1.5  数据处理和多样性分析 

2 381 737 条原始序列在 QIIME (V.1.8.0)[25]和

Mothur (V.1.36)[26]完成数据处理和分析。数据的质

控经历了严格的标准，包括测序质量>20，引物没

有错配，没有模糊碱基，同聚体<7 等。数据库

Greengene (V.13.5)和 USEARCH V.61 软件被用来

去除嵌合体。基于生成的 OTU 表，利用 Mothur 分

析样品的 α多样性(包括 Chao1、Shannon 和 Simpson

指数等)，β 多样性利用 Primer V6.0 (Primer-E Ltd.)

计算出的 Euclidean 距离和加权 Bray-Curtis 距离，

作 NMDS 图和样品聚类分析(Cluster)。 

1.6  统计分析 

利用 SPSS (V.16.0)统计软件进行 Pearson 相关

性检验，以 P<0.05 作为差异显著水平；群落结构

与环境因子关系的分析使用了 CANOCO 4.5 及蒙

特 卡罗置换检验 (Monte Carlo permutation test，

permutation=999)；环境因子间的相关性分析由 R 软

件(V.3.1.3)完成。 

2  结果与分析 

2.1  多样性指数分析 

21 个样品的数据经过一系列的严格质控，共

获得了 2 094 757 条有效序列(表 1)，并且在 97%以

上相似水平上划分出 231 014 个操作分类单元

(Operational taxonomic units，OTUs)。覆盖度指数

全部在 98.58%−99.43%，说明测序结果可以较全面

地反映调查区域环境微生物群落的真实情况。本

文所有的原始序列已上传至 NCBI 数据库，获得的

序列号为 SRR7062257−SRR7062277。 

Chao1 指数用来反映菌群丰富度，指数越大说

明物种总数越多；Shannon 和 Simpson 指数用来估

算菌群多样性(Community diversity)。本实验 Chao1

指数的变化范围在 3 021.5−1 857.7，指数最大的

3 个站位依次是 BN1、BN4、BN2，所含物种数量

最大；而指数最低的 3 个站位是 BM8、BM12、

BM11，群落丰富度低。Shannon指数和 Simpson 指

数在 BM10、BN4、BN2 站位的值较高，表明该处

微生物多样性较高，种群丰富并且分配均匀；而

BM8、BS17、BM12 站位的值较小，群落结构相

对较为简单。3 个指数反映的趋势一致，物种数量 
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表 1  渤海湾湾口沉积物样品的微生物 α多样性指数 
Table 1  Prokaryotic microbial alpha diversity index of sediment samples in the Bohai Bay inlet 

样品 

Samples 

有效数列数 

Valid sequences number 

OTU 数 

OTUs number 

覆盖度 

Coverage (%) 
Chao1 index Shannon index Simpson index

BN1 111 839 15 051 0.995 3 021.498 6.179 0.989 

BN2 125 892 15 077 0.997 3 008.172 6.385 0.993 

BN3 131 942 13 095 0.997 2 886.009 6.211 0.992 

BN4 96 550 12 732 0.996 3 010.410 6.387 0.993 

BN5 129 365 13 199 0.997 2 959.388 6.271 0.992 

BN6 124 310 11 934 0.996 2 875.796 5.986 0.990 

BN7 123 852 12 368 0.996 2 871.744 5.976 0.989 

BM8 58 397 5 805 0.988 1 857.659 5.234 0.979 

BM9 89 024 11 045 0.994 2 987.891 6.259 0.991 

BM10 74 915 11 273 0.992 2 934.017 6.444 0.995 

BM11 66 895 9 102 0.990 2 462.277 6.030 0.992 

BM12 41 685 6 288 0.986 2 185.645 5.866 0.990 

BM13 106 000 11 536 0.996 2 970.029 6.176 0.991 

BM14 87 754 9 479 0.994 2 850.593 6.138 0.989 

BM15 115 317 10 385 0.997 2 841.268 6.047 0.987 

BS16 118 329 10 328 0.996 2 728.175 5.964 0.988 

BS17 117 601 8 924 0.996 2 589.900 5.787 0.986 

BS18 83 622 9 800 0.994 2 793.421 6.061 0.989 

BS19 86 966 10 659 0.995 2 855.383 6.142 0.990 

BS20 110 943 12 174 0.996 2 833.793 6.134 0.989 

BS21 93 559 10 760 0.994 2 777.472 5.913 0.980 

 

越多的区域群落结构越复杂、均一性越高。微生

物多样性呈现渤海湾湾口北环及近岸处高和中部

低的趋势。 

2.2  细菌群落分析 

21 个站位的原核微生物 16S rRNA 基因测序结

果与 Silva 数据库作比对且注释分类，共得到 23 门

55 纲 42 科 77 种，其中 7 个门为主要核心类群，约

占到总体的 90.7%。渤海湾湾口南、中、北 3 个区

域的物种组成差异显著(P=0.001)。 

从门水平上看，变形菌门(Proteobacteria)、酸

杆菌门(Acidobacteria)、绿弯菌门(Chloroflexi)是渤

海湾湾口沉积物存在的主要核心细菌类群(图 2A)；

此 外 ， 拟 杆 菌 门 (Bacteroidetes) 、 硝 化 螺 旋 菌 门

(Nitrospirae )、芽单胞菌门(Gemmatimonadetes)、放

线菌门 (Actinobacteria)、泉古菌门 (Crenarchaeota)

在所有站位中也广泛分布。 

变形菌门的相对丰度高达 56.8%，为所有站位

的优势菌群(BM8 优势菌门为绿弯菌门除外)，相对

丰度较高的 3 个站位依次为 BS21 (64.6%)、BM13 

(63.7%)、BM15 (63.4%)，相对丰度较低的 3 个站位

为 BM8 (26.0%)、BM11 (35.95)、BM12 (39.9%)，

其空间分布特征为湾口中部比重显著低于南、北沿

岸海域(P<0.005；P<0.005)。变形菌门中丰富度较高

的纲，主要有 γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria)、

δ-变形菌纲(Deltaproteobacteria)、α-变形菌纲

(Alphaproteobacteria) (图 2B)。其中γ-变形菌纲相对

丰度最高的 3 个站位是 BM14 (35.6%)、BS17 

(34.8%)、BM15 (34.7%)，而最低的 3 个站位是

BM11 (6.0%)、BM8 (6.2%)、BM12 (7.1%)；δ-变

形菌纲相对丰度最高的站位依次为 BN2 (31.2%)、

BN3 (30.9%)、BN5 (30.0%)，丰度较低站位为 BS17 

(16.4%)、BM8 (16.7%)、BM14 (19.6%)；α-变形菌 
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图 2  海湾湾口沉积物细菌群落结构差异 
Figure 2  Differences in bacterial community in sediments of Bohai Bay inlet  
注：A：门水平上的群落组成；B：纲水平上的群落组成. 丰度低于 1%及无法准确匹配的物种归为 Other. 
Note: A: Community composition base on phylum level; B: Community composition based on class level. Low relative abundance (<1%) 
species were classified as Other.  

 
纲 相 对 丰 度 最 高 站 位 是 BS17 (8.3%) 、 BN7 

(8.2%)、BN6 (7.5%)，相对丰度最低的站位为 BM8 

(2.7%)、BM11 (4.3%)、BN1 (4.3%)。 

酸杆菌门占总丰度的 8.9%，其中相对丰度较

高的 3 个站位为 BN3 (12.1%)、BS18 (12.1%)、

BS16 (10.7%)，相对丰度较低的 3 个站位是 BM8 

(3.3%)、BM11 (5.6%)、BM10 (7.0%)，空间分布特

征为渤海湾湾口南岸海域显著高于中部(P=0.04)。 

渤海湾湾口中部绿弯菌门的相对丰度超过酸

杆菌门，其中 BM8 站位绿弯菌门相对丰度(31.8%)

甚至超过变形菌门(26.0%)成为该站位的优势菌，

绿弯菌门相对丰度较高的 3 个站位依次为 BM8 

(38.1%)、BM11 (24.5%)、BM12 (19.4%)，相对丰

度较低的 3 个站位是 BS17 (1.7%)、BN7 (2.2%)、

BS16 (2.9%)，空间分布特征为渤海湾湾口中部

相 对 丰 度 显 著 高 于 南 、 北 沿 岸 海 区 (P=0.04；

P=0.04)。厌氧绳菌纲(Anaerolineae)是绿弯菌门中的

重要组成，其相对丰度较高的站位为 BM8 (16.9%)、

BM11 (9.5%)、BM10 (6.9%)，相对丰度较低的站位

为 BS17 (1.3%)、BN7 (1.8%)、BS16 (1.9%)。 
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除以上核心菌外，拟杆菌门空间分布特征为

渤海湾湾口西部海域大于东部，在 BN7 站位比例

最高，BM12 站位比例最低，主要由黄杆菌纲

(Flavobacteriia)组成。硝化螺旋菌门和芽单胞菌门

的空间分布特征均与拟杆菌门相反，为渤海湾湾

口东部海域相对丰度略高，并且比例都在 BM12

站位最高且 BN7 站位最低，在硝化螺旋菌门中含

量最多的主要是硝化螺旋菌纲(Nitrospira)。放线

菌门空间分布特征与变形菌门、酸杆菌门相似，

最低丰度出现在渤海湾湾口中部区域，最高站位

为 BS17，最低站位为 BM8，主要由酸微菌纲

(Acidimicrobiia)组成。泉古菌门在渤海湾湾口中部

相对丰度较高，在 BM8 站位高达 21.4%，仅次于

绿弯菌门，成为第二优势菌类；在渤海湾湾口西

南部海域泉古菌门的相对丰度低至 1%以下。 

根据欧式距离(Euclidean distance)算法对物种进

行非度量多维尺度分析(Non-metric multidi-mensional 

scaling，NMDS) (图 3)，其胁强系数(Stress)为 0.03 表

明该图可以较好地展现样品间群落结构的相似性

程度。渤海湾湾口北部、中部与南部 3 个区域样品

在二维的 NMDS 图上有较好的区分度和分布规律。

根据站位聚类分析(图 4)，发现渤海湾湾口北、中、

南部海域沉积物样品与其他站位相比有明显区别，

渤海湾湾口中部站位 BM8、BM10、BM11、BM12

相似性更大，结合渤海湾湾口沉积物主要细菌类型

的相对丰度比较(表 2)得知，渤海湾湾口南、北海域

细菌群落结构及相对丰度较为相似，只在 δ-变形菌

纲、放线菌门的相对丰度上有显著差异；而南北沿

岸与中部海域比较有显著差异的类群较多，包括：

γ-变形菌纲、厌氧绳菌纲、Dehalococcoidetes、纤维

粘网菌纲(Cytophagia)，其在中部海域中厌氧绳菌

纲、Dehalococcoidetes 菌显著增多，并且 γ-变形菌

纲、纤维粘网菌纲数量显著减少。 

剩余各细菌类群在 21 个不同站位所占的 OTU

比例均很少，仅个别细菌类群空间分布上存在特异

性。例如螺旋体门(Spirochaetes)只在渤海湾湾口中

部数量较多，而其他站位比例均在 1%以下；蓝藻

细菌(Cyanobacteria)只在 BN6 与 BN7 站位中比例高 

 

 
 

图 3  基于欧式距离的细菌群落非度量多维尺度排序 
Figure 3  NMDS ordination based on Euclidean similarities of bacterial community structure 
注：虚线指示渤海湾湾口北、中、南部区域的划分. 

Note: Dashed lines indicate the northern, middle and southern of Bohai Bay inlet. 
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图 4  基于 Bray-Curtis 距离的站位聚类图 
Figure 4  Plots of station cluster scaling based on Bray-Curtis distance 
 

表 2  渤海湾湾口沉积物主要细菌类群的相对丰度(平均值±标准误，%)比较 
Table 2  Comparisons of relative abundances (mean±SE, %) of major bacterial taxa in sediments of Bohai Bay inlet 

Taxonomy 
北沿岸 

BN 

南沿岸 

BS 

沿岸 

BN+BS 

中部 

BM 

BN vs. 
BM 

BN vs. 
BS 

BM vs. 
BS 

BN+BS vs.
BM 

Proteobacteria  60.59±0.97 61.19±0.93 60.87±0.65 50.30±5.20 0.05* 0.91 0.05* <0.01** 

Gammaproteobacteria 25.51±1.67 31.47±0.93 28.26±1.28 20.84±4.63 0.31 0.23 0.04* <0.01** 

Deltaproteobacteria 28.12±1.32 21.93±1.35 25.26±1.27 23.33±1.33 0.02* 0.01** 0.47 0.47 

Alphaproteobacteria 6.00±0.52 6.21±0.52 6.10±0.36 5.52±0.55 0.53 0.79 0.38 0.61 

Acidobacteria  8.86±0.87 10.40±0.44 9.57±0.54 7.92±0.85 0.39 0.20 0.04* 0.36 

Acidobacteria-6 1.48±0.27 1.36±0.11 1.43±0.15 1.70±0.38 0.60 0.78 0.44 0.24 

Chloroflexi  4.79±0.69 4.05±0.68 4.45±0.48 13.94±4.48 0.04* 0.87 0.04* <0.01** 

Anaerolineae 3.07±0.34 3.21±0.53 3.13±0.29 6.44±1.78 0.06 0.94 0.08 0.01** 

Dehalococcoidetes 0.97±0.29 0.38±0.17 0.70±0.19 2.71±1.11 0.11 0.61 0.05* <0.01** 

Bacteroidetes  7.07±1.21 7.00±1.25 7.04±0.83 4.85±0.96 0.17 0.97 0.20 0.76 

Flavobacteriia 3.56±0.98 3.34±1.02 3.46±0.68 1.74±0.53 0.13 0.86 0.20 0.06 

Bacteroidia 1.36±0.07 1.21±0.24 1.29±0.11 1.29±0.16 0.76 0.53 0.73 0.61 

Cytophagia 1.03±0.07 0.95±0.09 1.00±0.06 0.84±0.15 0.24 0.64 0.51 0.01** 

Nitrospirae  3.42±0.45 3.37±0.22 4.16±0.39 3.40±0.25 0.17 0.93 0.17 0.31 

Nitrospira 3.42±0.45 3.37±0.22 4.16±0.39 3.40±0.25 0.17 0.93 0.17 0.31 

Gemmatimonadetes  3.27±0.33 3.60±0.06 3.42±0.18 3.86±0.55 0.31 0.60 0.66 0.10 

Actinobacteria  3.31±0.22 4.22±0.28 3.73±0.21 2.84±0.35 0.27 0.05* 0.01** 0.83 

Acidimicrobiia 2.73±0.18 3.79±0.28 3.22±0.22 2.35±0.34 0.33 0.02* <0.01** 0.74 

注：*：差异显著(P≤0.05)；**：差异极显著(P≤0.01). 
Note: *: Significance at 0.05 level; **: Significance at 0.01 level. 

 
于 1%；浮霉菌门(Planctomycetes)只在 BM8 站位中

未发现；迷踪菌门(Elusimicrobia)只发现于 BM8 站

位等。 

2.3  渤海湾湾口沉积物理化因子 

渤海湾湾口南、中、北海域表层沉积物环境

因子差异极显著(P=0.001)，中部海域与南部和北

部均显著不同(P=0.002；P=0.01)。 

沉积物粒径整体上呈现渤海湾湾口南北区域

粒径偏大，而中部海域黏土含量居多 (表 3)。

BS21、BS20、BS19、BS18、BS17、BS16、

BN5、BN4、BN3、BN2、BN1、BN6、BN7 站位

离河流入海口较近，黄河、滦河在入海过程中携

带了大量的泥沙，使得北部沙粒粒径(P<0.05)显著

大于中部，其中北部站位以粗砂为主要特征，南部 
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表 3  渤海湾湾口沉积物样品理化因子 
Table 3  Physicochemical parameters of sediments collected from Bohai bay inlet 

样品 

Samples 

粒径 

Particle size (%) 
深度 

Depth 
(m) 

温度 

Temperature
(°C) 

有机碳

TOC
(%) 

有机氮 

TON 
(%) 

无机氮 

Inorganic nitrogen 

黏土 Clay  

(<4 μm) 

粉砂 Silt  

(4−63 μm) 

沙粒 Sand  

(>63 μm) 

NH4
+ 

(mg/L) 
NO2

−

(μg/L)
NO3

−

(mg/L)

BN1 19.84 72.29 7.87 29.00 8.16 0.73 0.07 0.74 6.70 0.10

BN2 8.38 31.00 60.62 23.00 8.21 0.18 0.02 0.09 6.73 0.11

BN3 13.41 47.21 39.39 28.00 8.22 0.36 0.03 0.07 6.77 0.10

BN4 14.01 48.16 37.83 31.00 8.20 0.47 0.03 0.08 7.10 0.13

BN5 21.80 68.31 9.89 33.80 8.18 0.85 0.04 0.27 7.40 0.10

BN6 19.83 68.14 12.03 22.60 8.08 0.74 0.07 4.09 7.90 0.12

BN7 17.97 71.51 10.52 11.800 8.19 0.93 0.08 0.64 7.07 0.09

BM8 29.52 70.19 0.28 25.00 8.29 1.34 0.07 0.46 7.27 0.15

BM9 23.70 75.79 0.52 26.00 8.27 1.27 0.06 0.40 7.20 0.12

BM10 26.17 71.39 2.45 25.50 8.25 1.03 0.06 0.36 7.07 0.14

BM11 23.25 76.55 0.21 27.00 8.26 1.02 0.06 0.28 6.83 0.09

BM12 21.23 78.26 0.51 23.80 8.19 1.08 0.06 0.18 7.47 0.10

BM13 16.92 75.57 7.51 21.50 8.27 1.19 0.07 0.35 7.23 0.11

BM14 20.09 78.99 0.92 30.00 8.46 1.32 0.07 0.28 8.27 0.14

BM15 18.08 80.84 1.09 16.00 8.21 1.26 0.05 0.36 7.33 0.16

BS16 10.98 71.14 17.88 / / 0.86 0.03 0.29 8.10 0.21

BS17 6.82 38.50 54.69 16.00 8.15 0.86 0.03 0.51 6.67 0.17

BS18 16.67 81.70 1.63 20.60 8.08 1.33 0.05 0.58 6.60 0.15

BS19 16.99 77.74 5.27 19.50 8.11 1.03 0.04 1.22 70.00 0.13

BS20 12.65 72.84 14.51 17.50 8.18 0.84 0.03 0.31 7.37 0.11

BS21 15.22 70.38 14.40 / 8.24 1.02 0.04 0.26 7.55 0.10

注：/：数据缺失. 
Note: /: Missing data. 

 
站位多为细砂粒和粉砂，中部海域站位小粒径颗粒

极显著于南北环黏土数目(P<0.01)。 

渤海湾湾口北部 TOC 含量(图 5A)显著低于中

南区域 (P<0.01)，最高的站位主要集中在 BM8 

(1.34)、BS18 (1.33)、BM14 (1.32)、BM9 (1.27)、

BM15 (1.26)处，分别位于渤海湾湾口中、南海域

及黄河入海口处，并呈辐射状降低，在北部 BN2 

(0.18)、BN3 (0.36)、BN1 (0.73)的含量达到最少。 

本实验中 TON 含量(图 5B)最高的点主要在

BM7 (0.08)站位，其次为 BN8 (0.07)、BN6 (0.07)站

位，其他站位含量较少，即渤海湾湾口 TON 含量的

分布特征在西北部区域出现高值。研究表明 TON 是

海洋沉积物中氮的主要存在形式(约占 62%)[27]，而

沉积物中的无机氮分为 NO2
−、NO3

−、NH4
+。由图

5C−E 可以看出 NO2
− (6.60−8.27 μg/L)含量整体较

少，仅有 BM14 (8.27)、BS16 (8.10)这 2 个站位的

含量稍高；NO3
− (0.09−0.21 mg/L)的含量在 BS16

站位附近含量较高，并呈放射状降低趋势；NH4
+ 

(0.07−4.09 mg/L)的含量在渤海湾湾口入海口处的含

量多于其他站位。因此渤海湾湾口沉积物各种形态

氮元素含量呈现出近岸高于远岸，说明了陆源输入

对海洋沉积物中氮元素含量及分布起着关键作用。 

海洋环境中部分理化因子之间的变化具有一

定的规律性和相关关系，这与海水中生物的活动

密切相关[28]。调查区域内 TOC 与黏土、粉砂、沙

粒的相关系数分别为 0.57、0.80、−0.80 且相关性 
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图 5  环境因子等值线分布趋势图 
Figure 5  Distribution trend of environmental factors 
注：A：有机碳；B：有机氮；C：亚硝态氮；D：硝态氮；E：氨态氮. 
Note: A: TOC; B: TON; C: NO2

−; D: NO3
−; E: NH4

+. 
 

极显著(P<0.01)。TON 与黏土、NO3
−、沙粒的相

关系数分别为 0.73、0.61、−0.71，并且显著相关

(P<0.01)。TOC 和 TON 的含量与沉积物的黏土、

粉砂呈正相关，而与沙粒呈负相关，这与先前的

报道结果一致[29]，TOC 和 TON 之间也显示出了显

著的正相关性(P<0.01)，其相关系数为 0.58。NO3
−

与 TON 的规律相似，与黏土、粉砂、沙粒的相关系

数分别为 1.00、0.61、−0.79，其相关性都为极显著

(P<0.01)；NO3
−与 TOC、TON 的相关系数分别为

0.57 (P<0.01)和 0.73 (P<0.01) (图 6)。 

2.4  群落结构对环境因子的响应 

在门分类水平上对 OTU 相对丰度作降趋势对应

分析(Detrended correspondence analysis，DCA)，最

大长度为 1.12，因此选用了冗余性分析(Redundancy 

analysis，RDA)来探究菌群分布与环境因子之间的

关系(图 7)。发现黏土、TON 两个环境因子与细菌

群落结构的相关关系显著(P<0.05)，而其他环境因

素的影响作用较小。 
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图 6  环境因子的相关性分析图 
Figure 6  Correlation analysis of environmental factors 

 

 
 

图 7  门水平上的冗余性分析 
Figure 7  Redundancy analysis based on phylum level 
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绿 弯 菌 门 (Chloroflexi) 、 OP8 、 螺 旋 体 门

(Spirochaetes)、GN04、梭杆菌门 (Fusobacteria)在

渤海湾湾口中部的丰度相对较高，而且都与黏土

含量呈正相关；变形菌门(Proteobacteria)、酸杆菌

门(Acidobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、放线

菌门(Actinobacteria)、绿菌门(Chlorobi)在渤海湾湾

口的空间分布特征为南北近岸海域相对丰度高于中

部海域，而且都与黏土含量呈负相关。与 TON 含量

呈负相关的微生物有酸杆菌门(Acidobacteria)、放

线菌门(Actinobacteria)、绿菌门(Chlorobi)。 

3  讨论与结论 

3.1  微生物群落多样性和时空分布差异 

近海沉积物中细菌群落是海洋生态系统变化

的灵敏指示计，而近年来由于受人为因素影响导

致渤海环境恶化严重，引起了许多学者对黄渤海

流域的关注和研究。刘欣等[30]对胶州湾沉积物微

生物进行了研究，发现胶州湾细菌含有 14 个门

类，优势菌群为变形菌门的 γ-和 δ-变形菌纲，其次

为拟杆菌门、浮霉菌门和放线菌门。姜会超等[31]

发现莱州湾沉积物中优势类群为变形菌门中的 α-

和 γ-变形菌纲，其次为酸杆菌门、疣微菌门和浮霉

菌门。白洁等[32]对黄海西北部沉积物中细菌群落

多样性的研究同样表明 γ-和 δ-变形菌纲为主要优势

类群。本实验在渤海湾湾口沉积物中共发现 23 个

细菌门类，优势菌为变形菌门的 γ-、δ-和 α-变形菌

纲，表明渤海湾湾口的细菌多样性与近海沉积物

细菌多样性的总体规律一致[33]，并且微生物多样

性高于渤海的其他海域。 

γ-变形菌广泛分布于海洋环境中，参与有机物

的降解与硫氧化过程，在厌氧条件下参与厌氧氨

氧化作用[34]；δ-变形菌在海洋中的功能多与硫酸盐

相关；α-变形菌纲参与海洋中二甲基硫的转化，因

此推测硫的生物地球化学循环对于渤海湾生态稳

定具有关键作用。变形菌门中的 β-和 ε-变形菌纲在

渤海湾湾口的所有站位里相对丰度都较低，β-变形

菌是一类好氧和兼性厌氧类细菌，多出现在河口

等淡水或半咸水环境，因此相比其他站位距离河

口较近的 BN6、BN7 中的 β-变形菌相对丰度较

高；而 ε-变形菌纲多存在于人类与动物的消化道

中，BS21 站位临近黄河旅游生态景区，港口区域

内人类活动明显，因此 ε-变形菌纲数量较高。 

此外酸杆菌门、绿弯菌门、拟杆菌门、芽孢

单菌门、硝化螺旋菌门等在渤海湾湾口各站位均

有分布且站位间差异较大，揭示了环境对微生物的

选择性，微生物多样性存在着空间分布差异。酸杆

菌门多存在于重金属污染或酸性较强的环境[35]，而

本实验中酸杆菌门的平均相对丰度达到 8.9%，并

且南北沿岸海域高于中部，暗示渤海湾湾口沿岸

海域陆源污染情况不可忽视。绿弯菌门中含量较

多的主要是厌氧绳菌纲，属于兼性厌氧细菌，并

在产甲烷生态系统中降解碳水化合物和其他细胞

材料如氨基酸等[36]。实验发现拟杆菌门的成员主

要为黄杆菌纲，多为严格好氧的化能异样细菌类

群，能够降解生物大分子如纤维素、几丁质、

DNA 和琼脂，它们与浮游植物初级生产力(光合作

用)高度相关，并且是海洋有机物矿化的主力军，

在水生生态系统中具有重要的生态意义。而渤海

湾湾口沿岸有机物含量高，沉积物表层的底栖动

物扰动及海流能动提供了充足氧气，这些都促进

了黄杆菌的增殖[37]。硝化螺旋菌可以将亚硝酸盐

氧化成硝酸盐对水生植物非常重要，由于受到黄

河、海河及滦河带入的大量污染物影响及沿岸重

工业造成的环境破环，沉积物形成了不利于硝化

螺旋菌生存的缺氧环境，造成渤海湾湾口近岸硝

化螺旋菌数量的减少。 

实验发现渤海湾湾口中部站位的菌群组成明

显区别于沿岸站位，在中部海域厌氧绳菌纲、

Dehalococcoidetes 菌显著增多，同时 γ-变形菌纲、

纤维粘网菌纲数量显著减少，可能是近岸的污染未

能波及中部海域，营养结构相对近岸较为贫瘠。

而渤海湾湾口沿岸由于工业发展、近海养殖、旅

游业兴起及城市生活污水的排放导致有机物质含
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量升高，为多数微生物提供了充足养料，造成近

岸微生物多样性高于中部海域，但同时也不能排

除样品采集处理、测序的偏好性等因素所引入的

误差。 

3.2  环境因子分布特征 

黄河每年平均携带约 1.1×109 t 泥沙进入海

洋 [38]，沙粒在河流、海流的搬运和冲刷作用下向

周围环境扩散并破碎成小的颗粒，在适宜的条件

下沉积于海底，所以在深海处小粒径黏土含量显

著，而入海口及近岸区多为河流冲刷下来粒径较

大的沙粒。 

黄河入海不仅携带大量的泥沙，还将有机物

一起汇入渤海湾，因此黄河入海口处的 TOC 含量

最高，并向周围呈梯度减少。而渤海西部临近重

工业基地，半封闭型海湾结构导致水质循环对流

相对较差，也会使有机质积累、含量增高。 

由于 BN6 和BN7 站位距离曹妃甸工业区较近，

滦河和海河陆源输入携带了大量 TON 进入渤海[39]，

所以 TON 含量在渤海湾湾口西北部出现最高值。

在浮游动物、植物及细菌的共同作用下海洋氮循

环中的 NO2
−、NO3

−和 NH4
+会进行相互转换，并且

当达到平衡时主要以 NO3
−的形式存在。实验选取

站位中 NO3
−的浓度相对较高并在黄河入海口处出

现高峰，表明湾内无机氮浓度变化主要受陆源性

因素的影响，并且渤海湾湾口地区氮的转化达到

平衡。 

统计分析发现沉积物粒径与多种环境因子相

关，TOC、TON、黏土和粉沙的含量有明显的正

相关性，而与沙粒含量有明显的负相关性。沉积

物颗粒越小，其表面积越大，越能吸附糖类、蛋

白质与氨基酸等物质，并且粒径间彼此紧密结合

不宜被外力破环；而粒度较大的颗粒与有机物结

合后，在水流搬运的过程中与周围颗粒摩擦脱

落，不利于有机质的保存。 

3.3  群落结构对环境因子的响应 

研究表明特定的环境更适合特定的菌群生

存，环境相似的条件下菌群结构也较为相似[40]。

有学者对油田周围海域的研究表明苯系物及总碳

含量是研究区域表层沉积物中微生物群落结构的

驱动者[41]；Zheng 等[22]在潮间带的研究表明沉积物

的粒径和溶解氧是主要的环境驱动者；而温度更

被认为是重要的环境驱动者[42-43]；李友训[44]对胶

州湾微生物与环境因子相关性分析也发现不同环

境因子对细菌具有选择作用，并影响着胶州湾微

生物群落结构的空间分布。 

通过相关性分析，我们发现渤海湾湾口沉积

物黏土与 TON 含量对细菌具有显著驱动性。原因

是沉积物粒径越小越有利于有机物质的保存与运

输，从而影响微生物营养物质的来源与摄取。 

渤海湾北部站位临近曹妃甸工业区，工业废

水入海可能是 TON 含量在此处出现最高值的重要

原因之一。之前的研究表明氮含量的增高会降低

某些细菌的相对丰度，例如 Fierer 等[45]研究发现随

着施氮量的增加，农田里植被种类急剧减少的同

时，酸杆菌门的相对丰度降低；Ramirez 等[46]发现

氮量的增加会降低酸杆菌门和疣微菌门(Firmicute)

的数量。本实验发现 TON 含量增高会导致酸杆菌

门(Acidobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)、绿菌

门(Chlorobi)数量的降低。 

实验发现渤海湾湾口沉积物中微生物多样性

较高的区域分别为黄河口及滦河口，并以这 2 个区

域为中心向外逐步降低，这与刘欣等[27]在胶州湾

的研究显示近岸及湾口处沉积物中的细菌多样性

要低于中部海域的结论相反。这些研究结果表明

地表径流对渤海湾湾口沉积物中微生物群落结构

起着不可忽视的调控作用：河水径流及河口沿岸

排污，使得水体中携带大量有机物质利于微生物

附着生长，加之河口流域海水盐度低等因素均利

于微生物的生长繁衍；另外，渤海湾与莱州湾生

态环境、采样时间及温度等多方面原因都可能引起

渤海湾湾口与胶州湾沉积物的细菌多样性差异。 

3.4  结论 

对渤海湾湾口 21 个站位表层沉积物群落结构及

环境因子的分析得到以下结论：(1) 渤海湾 21 个站
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位的主要细菌类群包括：变形菌门(Proteobacteria)、

酸杆菌门(Acidobacteria)、绿弯菌门(Chloroflexi)和

拟杆菌门(Bacteroidetes)。变形菌门中主要包括 γ-

变形菌纲、δ-变形菌纲、α-变形菌纲，并且 γ-变形

菌纲是优势菌群。(2) 研究区域中环境因子分布特

征为：TOC 和 TON 浓度分布呈入海口及沿岸较高，

并向周围逐渐降低的趋势，低值位于海湾中部深水

区域。(3) TOC、TON 和 NO3
−含量与沉积物黏土、

粉沙含量有明显的正相关性，与沙粒含量呈负相关

性，并且 TOC 和 TON 之间呈显著的正相关。(4) 本

研究发现沉积物的黏土特性和 TON 可能是影响渤海

湾湾口沉积物细菌群落结构的主要驱动因子。 
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