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研究报告 

南海环境微生物对聚球藻有机物质的响应 
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摘  要：【背景】海洋浮游植物产生的有机物质与异养细菌之间的相互作用是上层海洋物质和能量

循环过程中的重要组成部分。【目的】探究寡营养海域微生物群落对聚球藻有机物(Synechococcus- 

derived organic matter，SOM)的响应和代谢利用过程，加深对海洋微生物介导的生物地球化学循环

过程的认识。【方法】利用南海海域微生物群落，添加聚球藻有机物质后黑暗培养，对培养过程中

有机碳、营养盐和活性微生物群落结构的变化进行追踪。【结果】在短期的培养过程中，有 60%−73%

的 SOM 被微生物所利用。γ-变形菌(Gammaproteobacteria)在培养过程中响应最快，也是最优势微

生物类群。SOM 的加入改变了原位微生物群落结构，并且随着活性有机物质逐步被消耗，微生物

群落结构也发生了演替。【结论】SOM 中的大部分物质都属于活性有机物质，可以快速地被微生物

所降解利用。不同微生物类群响应不同生物可利用性有机物质，推动了海洋物质和能量的循环。 
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Abstract: [Background] The interaction between marine phytoplankton-derived organic matter and 
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heterotrophic bacteria is an important part of biogeochemistry cycle in the upper ocean. [Objective] 
Studying the responses of microbial communities in oligotrophic environment to Synechococcus-derived 
organic matter (SOM) could increase our understanding of marine biogeochemistry cycle. [Methods] A 
SOM-addition incubation experiment was conducted in the South China Sea, and the variations of organic 
carbon, nutrients, and active microbial communities were monitored during the incubation. [Results] 
During the short-term incubations, 60%–73% of SOM was utilized by microbes. Gammaproteobacteria 
was the fastest responder, and the most dominant microbial population over the entire incubations. The 
addition of SOM changed the in situ microbial community structure, and the succession of microbial 
community structure was also observed corresponding the consumption of labile organic matter. 
[Conclusion] Most of the SOM belong to labile organic matter which could be quickly degraded and 
utilized by heterotrophic bacteria. Microbes could respond positively to phytoplankton-derived fresh 
organic matter, and their activities drive the biogeochemistry cycle in the ocean. 

Keywords: The South China Sea, Synechococcus-derived organic matter, Heterotrophic bacteria 
 

海洋占地球表面积的 71%，是地球上最大的

碳库[1]。海洋碳循环也是全球碳循环中的重要组成

部分，发挥着调节和缓冲全球气候变化的重要作 

用[2-3]。海洋浮游植物通过光合作用产生的初级生

产力，可占地球年净初级生产力的一半[4]。在海洋

中 ， 浮 游 植 物 以 溶 解 有 机 碳 (dissolved organic 

carbon，DOC)或颗粒有机物碳(particulate organic 

carbon，POC)的形式将有机物质释放到水体环境中

或者传递到其他营养级，其释放途径包括以下几

类：生长过程中有机物的主动或被动释放、病毒的

裂解作用、浮游动物的捕食以及衰亡浮游植物细胞

的碎屑等[5]。这些有机物质中的很大一部分通过异

养 细 菌 的 吸 收 利 用 进 入 了 “微 食 物 环 (microbial 

loop)”[6]。“微食物环”理论的提出[6]，加深了人们

对异养细菌在海洋物质和能量循环过程中的重要

作用的认识。海洋中的异养细菌最终决定了有机碳

的归宿：一部分变成异养细菌自身的生物量，一部

分以二氧化碳的形式释放出去，还有一小部分转化

为惰性有机物质(recalcitrant DOM，RDOM)在海洋

中长期存储[7-10]。在有机碳的代谢利用过程中，异

养细菌也推动了海洋中其他元素的生物地球循环，

如氮、磷等[11-13]。 

近 年 来 海 洋 蓝 细 菌 ， 主 要 包 括 原 绿 球 藻

(Prochlorococcus)和聚球藻(Synechococcus)，在海

洋初级生产和碳循环过程中的重要作用被大家广

泛认识[14-15]。在寡营养环境下，蓝细菌对初级生产

力的贡献可以与超微型真核浮游植物相媲美[16]。

研究寡营养环境下蓝细菌光合作用产物与异养细

菌之间的相互作用关系，对探究海洋物质和能量循

环过程具有重要的意义。 

南海(the South China Sea)作为全球最大的热

带-亚热带陆架边缘海，其所属面积达 3.5×106 m2，

平均深度为 1 350 m，最深深度超过 5 500 m[17]。

南海碳源汇的研究一直是中国科学家所关注的热

点[18-20]。蓝细菌作为初级生产者在碳循环中有着不

可忽视的作用[14]，并且与异养细菌有着密切的碳

转化关系[21]，然而，目前对该海域微生物响应和

转化代谢蓝细菌光合作用产物的研究仍相对缺乏。

本研究选取了南海的两个站位：J4 (陆架)和 SEATS 

(海盆)，以聚球藻有机物质(Synechococcus-derived 

organic matter，SOM)作为添加有机碳源，在黑暗

条件下进行培养。通过对培养过程中有机碳和营

养盐变化的追踪，以及活性微生物群落结构变化

的分析，探究南海微生物群落对 SOM 的响应和

演替过程，以期加深对该海域生物地球化学循环

过程的认识。 

1  材料与方法 

1.1  实验站位与设计 

1.1.1  实验站位 

实验站位为中国南海珠江口外陆坡区 J4 站位
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(20.66°N；114.67°E)和寡营养海盆区 SEATS 站位

(18°N，116°E)。搭载航次为 2016 年 11 月 2 号至

12 月 2 号的 973 南海航次。因两个站位都属于寡

营养环境，并且采水点为表层，所以原位的氮磷

无机营养盐(包括亚硝酸盐 NO2
–、硝酸盐 NO3

–

和磷酸盐 PO4
3–)都是在检测线以下(非痕量检测

方法)。J4 站位的细菌丰度(培养起始点，下同)为

2.56×105 cells/mL ， SEATS 站 位 的 细 菌 丰 度 为

1.58×105 cells/mL。J4 和 SEATS 站位总有机碳(total 

organic carbon，TOC)浓度分别为 74.8 μmol-C/L 和

73.1 μmol-C/L。 

1.1.2  主要试剂和仪器 

TRLzol® Reagent，Invitrogen 公司；RNAlater™ 

Stabilization Solution，Thermo 公司；Q5 DNA 高保

真聚合酶，New England Biolabs 公司；TruSeq Nano 

DNA LT Library Prep Kit，Illumina 公司。总有机碳

分析仪，岛津公司；营养盐自动分析仪器，Bran+Luebbe

公司；荧光计，Thermo Scientific 公司。 

1.1.3  实验设计 

选 用 一 株 分 离 于 厦 门 海 域 的 聚 球 藻

(Synechococcus sp.) XM-24[21]作为添加有机物质的

来源。采用 SN 培养基进行培养[22]。将培养至对数

生长期(约 15 d 左右)的藻体细胞 8 000 r/min 离心

15 min 进行收集，去除上清培养液，留下藻体细

胞。之后用适当体积(15−30 mL)的超纯(Milli-Q)水

对藻体细胞进行重悬，并采用反复冻融的方法对藻

体细胞进行破碎[23]。将处理后的藻体细胞破碎液

置于−20 °C 保存备用。 

采集 J4 和 SEATS 站位的表层海水(5 m)，

海水先经过装有 3 μm 滤膜的圆盘进行过滤(去

除原生生物和大型浮游植物)，收集过滤后的海

水，分装到各个培养瓶(5 L)中。培养瓶为玻璃材

质，使用前经过 2 mol/L 盐酸浸泡、Milli-Q 水清

洗和 450 °C 高温灼烧 4 h。实验组添加 SOM，

对照组不添加。实验组和对照组均设置 2 个平行

重复。 

1.2  总有机碳的采集与检测 

1.2.1  TOC 的采集 

利用移液管，将约 20 mL 样品收集到 40 mL

的玻璃瓶中，置于−20 °C 保存。实验中使用的玻

璃耗材都经过 2 mol/L 盐酸浸泡、Milli-Q 水清洗，

450 °C 高温灼烧 4 h，去除有机碳污染。 

1.2.2  TOC 的检测 

采用高温燃烧法，使用总有机碳分析仪，以

纯度 99.995%氧气作为载气，催化剂在 680 °C 下

将样品中有机物质氧化为二氧化碳，经过干燥除

卤素后，通过非色散红外进行检测。使用邻苯二

磷酸氢钾制作标准曲线，利用标准曲线斜率计算

样品浓度，并且在检测过程中利用 Hansell 实验室

的标准深海水 (deep sea water，DSW)监测仪器  

状态。 

1.3  营养盐的采集与检测 

1.3.1  营养盐的采集 

用移液管吸取样品 40 mL，经 0.45 μm 聚碳酸

酯膜过滤，滤液置于 50 mL 离心管中，−20 °C 保存。 

1.3.2  营养盐的检测 

检测的营养盐包括：硝态氮(NO2
–和 NO3

–)和磷

酸盐(PO4
3–)，采用营养盐自动分析仪器进行测定。 

1.4  活性微生物群落结构样品的采集与检测

分析 

1.4.1  RNA 样品的采集与提取 

使用过滤器对 RNA 样品进行采集。用移液管

吸取 150 mL 样品，海水通过 0.2 μm 聚碳酸酯膜进

行过滤，将收集到的滤膜保存在加入了 1 mL RNA

保护液(RNAlater)的 1.5 mL 离心管中，−80 °C 保

存。采用 Trizol 法对总 RNA 进行提取[24]。 

1.4.2  高通量测序 

样品送至上海派森诺生物科技有限公司进

行 活 性 微 生 物 群 落 结 构 的 检 测 分 析 。 用 引 物

515F (5′-GTGCCAGCMGCCGCGGTAA-3′)和 907R 

(5′-CCGTCAATTCMTTTRAGTTT-3′)进行细菌 16S 

rRNA 基因 V4−V5 区域的 PCR 扩增。PCR 采用 Q5 

DNA 高保真聚合酶。PCR 反应体系(25 μL)：Q5 
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Reaction Buffer 5 μL，Q5 High-Fidelity GC Buffer  

5 μL，Q5 High-Fidelity DNA Polymerase (2 U/μL) 

0.25 μL，dNTPs (200 μmol/L) 2 μL，正、反向引物

(10 μmol/L)各 1 μL，DNA 样品 2 μL，ddH2O    

8.75 μL。PCR 反应条件：98 °C 30 s；98 °C 15 s，

50 °C 30 s，72 °C 30 s，30 次循环；72 °C 5 min。

使用 TruSeq Nano DNA LT Library Prep Kit 进行文

库构建。之后，在荧光计和 Agilent Bioanalyzer 2100

系统上进行文库质量的评估。最后，在 Illumina 

HiSeq 2500 平台上对文库进行测序，产生 450 bp

的配对末端读数，然后使用 FLASH 软件(V1.2.7，

http//ccb.jhu.edu/software/FLASH/) 进 行 组 合 。 首

先，使用 QIIME 对原始数据进行质量过滤，以去

除质量不符合的。接着使用 Mothur37 中的 Chimera 

SLayer 算法去除嵌合体。之后，使用 UPARSE 软

件(UPARSE V7.0.1001，http://drive5.com/uparse/)

对操作分类单元(OTU)进行聚类，以 97%的相似性

为基准。最后，在 SILVA 数据库中进行比对，对

OTU 进行分类。高通量数据上传于 NCBI (National 

Center for Biotechnology Information)数据库，项目

编号为 PRJNA613952。 

2  结果与分析   

2.1  培养过程中 TOC 浓度的变化 

为了追踪培养过程中 SOM 的利用情况，检测

了培养过程中 TOC 浓度的变化，结果如图 1A 和

1B 所示。J4 和 SEATS 站位培养体系中分别加入

了约 149.4 μmol-C/L 和 135.6 μmol-C/L 的 SOM。

在整个培养过程中，两个站位对照组中 TOC 浓度

保持在一个较为平稳的状态；而实验组中 TOC 浓

度都有明显的下降。 

在 J4 站位实验组中，培养前 48 h 内 TOC 浓

度有较大幅度下降，从 0 h 的 224.2 μmol-C/L 下

降到 48 h 的 103.9 μmol-C/L；48 h 后，TOC 浓

度的下降出现了平台期，并且一直维持到培养结

束。在 SEATS 站位实验组中，TOC 浓度从 0 h 的

208.2 μmol-C/L 下降为 24 h 的 150.7 μmol-C/L；之

后 TOC 浓度的下降出现平台期，浓度下降幅度变

小；在培养结束时，TOC 浓度为 126.8 μmol-C/L。

总而言之，TOC 浓度的显著下降体现了 J4 和

SEATS 站位原位微生物群落对 SOM 快速响应以

及 SOM 较好的生物可利用性。但是，在培养周期

内 SOM 并没有被完全降解利用，说明对于 J4 和

SEATS 站位的微生物群落来说，SOM 并不完全属

于活性有机物质(labile DOM，LDOM)。此外，培

养环境中较低浓度的无机氮可能限制了 SOM 被进

一步利用。 

2.2  培养过程中营养盐的变化 

研究检测的营养盐包括 NO2
−、NO3

−和 PO4
3−。

原位环境(表层海水)的营养盐均低于仪器检测线，

所以没能获得对照组中营养盐数据。实验组中，由

于 SOM 的添加，两个站位实验组中营养盐的浓度

变化明显。 

对于 NO2
−和 NO3

−来说，在 J4 站位实验组中

(图 1C 和 1E)，起始 NO2
−和 NO3

−浓度分别为    

2.4 μmol/L 和 3.2 μmol/L，在整个培养过程中，NO2
−

和 NO3
−浓度在小范围内波动；在培养结束时，浓

度分别为 2.5 μmol/L 和 3.5 μmol/L，与起始的浓度

相差不大。在 SEATS 站位中(图 1D 和 1F)，NO2
−

和 NO3
−浓度变化有着相似的规律，起始 NO2

−和

NO3
−浓度分别为 1.7 μmol/L 和 2.2 μmol/L，在培养

结束时浓度分别为 1.9 μmol/L 和 3.5 μmol/L。整个

过程伴随着 NO2
−和 NO3

−的生成和再利用。 

对于 PO4
3−来说，J4 (图 1G)和 SEATS (图 1H)

站 位 实 验 组 的 起 始 浓 度 分 别 为 1.1 μmol/L 和    

0.8 μmol/L，并且在培养过程中有类似的变化规

律：从 0 h 到 12 h 过程中有一个小幅度的下降，

之后保持上升的趋势；到培养结束时，浓度分别

为 1.9 μmol/L 和 1.5 μmol/L。这个结果说明微生

物在降解利用 SOM 的过程中将含磷有机物质以无

机磷酸盐的形式释放出来，体现了微生物在海洋磷

循环过程中的重要作用。 
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图 1  J4 (A、C、E、G)和 SEATS (B、D、F、H)站位培养过程中 TOC 和营养盐(NO2

−、NO3
−和 PO4

3−)的浓度变化 
Figure 1  The variation of TOC and nutrients (NO2

−, NO3
− and PO4

3−) concentration during the incubation of station J4  
and SEATS   

 
2.3  培养过程中活性微生物群落结构的变化 

2.3.1  对照组中活性微生物群落组成的变化 

为了探究培养过程中活性微生物群落结构的

变化，分别从 J4 和 SEATS 站位培养体系中获得

301 059 条和 404 707 条 16S rRNA 基因序列。 

对照组中没有额外添加有机物质，但置于黑暗

的条件下，活性微生物群落结构也发生了一些变

化，结果如图 2 所示。J4 和 SEATS 站位的优势微

生物类群较为相似，在原位环境中优势的微生物类

群 主 要 为 α- 变 形 菌 (Alphaproteobacteria) 

(34.97%−36.66%)、γ-变形菌(Gammaproteobacteria) 

(23.29%−33.91%) 、 蓝 细 菌 (Cyanobacteria) 

(22.33%−34.57%) 和 拟 杆 菌 (Bacteroidetes) 

(1.37%−4.28%)。 

随着培养的进行，Alphaproteobacteria 的相对

丰度在两个站位中的变化都不大，培养结束时，在

J4 和 SEATS 站位的相对丰度分别为 32.70%和

37.05%。虽然 Alphaproteobacteria 相对丰度没有发 



2690 微生物学通报 Microbiol. China 

  

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 
 
图 2  J4 (A、C、E、G)和 SEATS (B、D、F、H)站位对照组中活性微生物群落结构变化 
Figure 2  The relative abundance of bacterial taxonomic community composition of J4 (A, C, E, G) and SEATS (B, D, F, 
H) in phylum level 
注：门水平，变形菌门除外，其为纲水平. 

Note: Except for Proteobacteria, which are divided into classes. 

 
生 较 明 显 变 化 ， 但 是 其 中 优 势 类 群 从 早 期 的

Pelagibacteraceae 变为后期的 Rhodobacteracea。

然而 Gammaproteobacteria 在两个站位中的相对丰

度都呈现上升趋势，在 J4 站位，Gammaproteobacteria

的相对丰度从 0 h 的 33.91%上升到了 204 h 的

45.67%；在 SEATS 站位，从 0 h 的 36.66%上升到

262 h 的 57.29%，占到了培养体系活性微生物群落

的一半以上。在培养的起始点，Cyanobacteria 在

SEATS 站有着更高的相对丰度(34.57%)，而 J4 站

为 22.33%。随着黑暗培养的进行，在两个站位中

Cyanobacteria 相对丰度都有所下降。在 J4 站位，

培养 72 h 时 Cyanobacteria 相对丰度下降为 11.23%，

204 h 时相对丰度仍保持在一定水平(12.28%)。相

比之下，在 SEATS 站 Cyanobacteria 有较大的下降

幅度：72 h 时 Cyanobacteria 相对丰度为 6.99%，

培养结束时相对丰度降为 2.53%。此外，J4 站位有

更 高 的 Bacteroidetes 相 对 丰 度 (4.28%) ， 而 在

SEATS 站仅为 1.37%。在培养结束时，J4 站位中
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的 Bacteroidetes 相 对 丰 度 有 所 上 升 (6.42%) ，

SEATS 站位降为 0.78%。 

对照组结果体现了 Gammaproteobacteria 类群

对 环 境 变 化 较 强 的 适 应 能 力 。 此 外 ， 虽 然 

Cyanobacteria 是光合自养生物，但是黑暗条件下

仍可以维持一定的生物活性。相比之下，陆坡环境

的 J4 站 Cyanobacteria 类群在黑暗环境能存活更长

时间。 

2.3.2  实验组中活性微生物群落组成的变化 

J4 和 SEATS 站位实验组基于 16S rRNA 基因

的微生物群落结构(目水平)变化如图 3 所示。在 J4

站位实验组中(图 3A)，0 h 的活性微生物类群主要

为：聚球藻(Synechococcales) (21.90%)、立克次氏

体 目 (Rickettsiales) (17.89% ， 主 要 为

Pelagibacteraceae)、海洋螺旋菌(Oceanospirillales) 

(13.23%，主要为 Candidatus_Portiera)、红杆菌

(Rhodobacterales) (8.75%) 、 交 替 单 胞 菌

(Alteromonadales) (8.51%) 和 假 单 胞 菌 目

(Pseudomonadales) (6.41%)。SOM 的加入对活性微

生物群落结构产生了很大的影响。到 6 h 时，培养体

系中的优势活性微生物类群变为：Alteromonadales 

(62.49%，主要为 Alteromonas)、弧菌目(Vibrionales) 

(29.33% ， 主 要 为 Pseudoalteromonas) 和 黄 杆 菌

(Flavobacteriales) (3.33%) 。 直 到 48 h 时 ，

Gammaproteobacteria 中 的 Alteromonadales 和

Vibrionales 仍然是培养体系中的优势微生物类群。

同时，Rhodobacterales 的相对丰度在 6−48 h 呈现

增加的趋势，从 6 h 的 0.66%增加为 48 h 的 15.40%，

其中主要为 Nautella。在 72 h 时，培养体系内的活

性微生物群落结构发生了很大的变化，优势微生物

类群变为：军团菌目(Legionellales) (46.34%)、噬

纤 维 菌 目 (Cytophagales) (10.24% ， 主 要 为

Roseivirga) 、 Rhodobacterales (9.80%) 和

Unclassified Gammaproteobacteria (8.73%) 和

Flavobacteriales (5.33%)。相比 6 h 的高相对丰度，

在 72 h 时 Alteromonadales 的相对丰度仅为 5.35%。

Gammaproteobacteria 中的 Legionellales 取代了

Alteromonadales 的优势地位，并在培养后期保持

优势地位，在 204 h 其相对丰度仍有 45.03%。此

外，Cytophagales 的相对丰度在 72 h 时也有所上升

(10.24%)，并在培养后期保持上升趋势，在 204 h

相对丰度可达 17.13%。在培养结束时，优势的活

性 微 生 物 类 群 变 为 ： Legionellales (45.03%) 、

Cytophagales (17.13%)、Flavobacteriales (5.40%)、

Rhodobacterales (3.93%) 和 Sphingomonadales 

(3.23%)。 

在 SEATS 站实验组中(图 3B)，0 h 的活性微

生 物 类 群 主 要 为 ： Synechococcales (34.47%) 、

Rickettsiales (28.35%，主要为 Pelagibacteraceae)、

Oceanospirillales (8.68% ， 主 要 为 Candidatus_ 

Portiera) 、 Alteromonadales (6.93% ， 主 要 为

Alteromonas)和 Rhodobacterales (3.14%)。在培养  

6 h 时，优势活性微生物类群变为：Unclassified 

Gammaproteobacteria (47.82%)、 Alteromonadales 

(39.91%，主要为 Alteromonas)、Vibrionales (4.98%，

主 要 为 Pseudoalteromonas) 和 Synechococcales 

(3.96%)。之后，Unclassified Gammaproteobacteria

的相对丰度呈现逐渐下降的趋势，到培养结束时，

其相对丰度仅为 1.47%。Alteromonadales 的相对丰

度在 96 h 之前都保持在一个相对较高的水平

(29.94%−42.43%)，96 h 后其相对丰度下降，培养

结束时其相对丰度仅为 1.65%。Rhodobacterales

在 96 h 时有最高相对丰度，为 15.81%。在 120 h

时活性微生物群落结构有较大的变化：Legionellales 

(40.79%)、Alteromonadales (19.44%)、Rhodobacterales 

(10.15%)、Unclassified Gammaproteobacteria (8.30%)、

Flavobacteriales (6.18%)和 Vibrionales (5.70%)。

Gammaproteobacteria 中的 Legionellales 成为优势

活性微生物类群，其相对丰度为 40.79%，直到培

养结束 Legionellales 都保持着优势地位，在 262 h

时其相对丰度仍有 51.26%，占到了活性微生物群

落的一半。Flavobacteriales 在 120 h 有最高的相对

丰度，为 12.74%。在培养后期，Cytophagales 成

为了优势微生物类群，在 156 h 之前，其相对丰度 



2692 微生物学通报 Microbiol. China 

  

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 
 
图 3  J4 (A)和 SEATS (B)站位活性微生物群落结构变化(目水平)  
Figure 3  The relative abundance of bacterial taxonomic community composition of station J4 (A) and SEATS (B) in 
order level  
注：C：对照组；T：实验组. 

Note: C: Control group; T: Treatment group. 

 
低于 2%，而 156 h 和 262 h 的相对丰度分别为

13.66%和 26.17%。在培养结束时，体系中的微生物

群落结构为：Legionellales (51.26%)、Cytophagales 

(26.17%，主要为 Roseivirga)、Rhodothermales (4.60%)、

Rhodobacterales (3.08%)。 

2.3.3  培养过程中活性微生物群落结构及多样性

变化 

为了探究微生物群落结构以及多样性的变化。

基于 OTU 信息计算了 α 多样性指数并进行了主成

分分析(principal component analysis，PCA)。 

培养过程中丰富度，即 Chao1 指数(Chao1 

index)和香农指数(Shannon-Wiener index)的变化如

表 1 所示。 

在 J4 站位中，对照组中的 Chao1 指数在 24 h

时呈现上升趋势，之后就保持相对稳定直到培养结

束；香农指数在培养过程中没有太大的变化。实验

组中的 Chao1 指数在 24 h 时呈现上升趋势，并在

24 h 有最高值，之后缓慢下降，培养结束时稍低于

对照组；香农指数在 6 h 时有最低值，之后呈现上

升趋势，在培养结束时与对照组中的 Chao1 指数

保持一致。 

在 SEATS 站位中，对照组中 Chao1 指数在  

72 h 前呈现上升趋势，之后保持相对稳定；香农指

数呈现小幅度上升趋势。在实验组中，Chao1 指数
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在 72 h 前呈现升高趋势，并在 72 h 时达到最高值，

之后逐渐下降，培养结束时 Chao1 指数大大低于

对照组；香农指数在 6 h 时降至较低水平，之后呈

现上升趋势，24 h 后保持相对稳定直到 156 h，  

156 h 后又呈现下降趋势直到培养结束，培养结束

时香农指数显著低于对照组。 

PCA 分析结果显示(图 4)，J4 站位(图 4A)对照

组中不同时间点活性微生物群落结构彼此之间会

更加接近，并与实验组有明显的差别；在实验组中，

前期样品(48 h 之前)聚在一起，后期样品(72 h 之后)

聚在一起，体现了培养过程中活性微生物群落结构

的演替。在 SEATS 站中(图 4B)，对照组 0 h 样品 

 
表 1  培养过程中 α 多样性指数变化 
Table 1  Variations of alpha diversity index during the incubations  
Time (h) Chao1 index Shannon-Wiener index 

J4 control  
group 

J4 treatment 
group 

SEATS control  
group 

SEATS treatment 
group 

J4 control 
group 

J4 treatment
group 

SEATS control  
group 

SEATS treatment 
group 

0 374.65 − 511.00 − 5.25 − 4.64 − 

6 − 433.56 − 619.23 − 2.69 − 3.20 

12 − 507.11 − 754.06 − 3.38 − 4.39 

24 632.83 678.28 624.04 728.00 4.8 3.99 4.45 5.18 

48 − 645.17 − 932.07 − 3.90 − 5.17 

72 618.98 617.93 876.01 1 007.28 4.77 4.75 5.02 5.28 

96 − 486.02 − 834.83 − 4.62 − 5.12 

120 − − − 817.47 − − − 5.07 

144 − 532.23 − − − 4.58 − − 

156 − − − 480.92 − − − 3.66 

204 602.25 464.00 − − 5.09 5.05 − − 

262 − − 822.85 298.70 − − 5.31 3.01 

注：−：未检测. 

Note: −: Undetected. 

 

 
 
图 4  J4 (A)和 SEATS (B)站位基于 OTU 的主成分分析 
Figure 4  Principal component analysis of OTU in station J4 (A) and SEATS (B)  
 



2694 微生物学通报 Microbiol. China 

  

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

和其他样品有较大的差别；对照组中剩余样品和实

验组中前期样品(96 h 之前)更接近；而实验组中的

后期样品(120 h 之后)之间会更相似。 

总的来说，SOM 的加入提高了微生物群落的

丰富度(Chao1 指数)，说明不同微生物类群对新鲜

有机物质进行了积极的响应。PCA 结果体现了活

性微生物群落结构在培养过程中的演替，可能与体

系中有机碳的生物可利用性的变化有关。 

3  讨论 

3.1  微生物群落对 SOM 的降解利用 

海洋浮游植物通过被动或者主动的方式将大

量光合作用产物释放到周围的水体中，这些有机

物质为周围微生物的生长提供了物质和能量基 

础[5]。浮游植物也是海洋 POC 的重要来源，是海

洋生物泵的重要组成部分 [25]。本研究中，大约 

150 μmol-C/L SOM 被添加到实验组中。实验结果

显示 TOC 浓度在培养早期都有较为明显的下降，

表明 J4 和 SEATS 站位的微生物群落都对 SOM 的

添加进行了快速的代谢利用。但是，在 9 d 左右的

培养周期中，只有 60%−73%的 SOM 被降解利用，

表明添加的 SOM 并没有在培养周期内被完全降解

利用。这个结果说明，对于 J4 和 SEATS 站位的微

生物群落来说，SOM 并不完全属于 LDOM，在早

期 就 被 降 解 利 用 的 那 部 分 有 机 物 质 应 该 属 于

LDOM 或半活性有机物质(semi-LDOM，SLDOM)。

在两个站位的培养过程中都出现了 TOC 下降平台

期，说明 SOM 中生物利用性较差的那部分需要微

生物花费更多的能量和时间去利用代谢，其中小部

分有机物质或被转化成了 RDOM 在体系中积累。

此外，培养体系中营养盐水平(特别是硝酸盐浓度)

也可能限制了微生物对 SOM 的利用。 

3.2  微生物群落结构的演替 

活性微生物群落结构结果显示，SOM 的加入

极大地改变了培养体系中的活性微生物群落结构。

Gammaproteobacteria 是最快的响应者，6 h 时其相

对丰度分别占 J4 和 SEATS 站位的 92.90%和

93.41%。Gammaproteobacteria 通常被称为“机会

主义者”，它们具有比较宽的底物利用能力，能对

周 围 环 境 变 化 进 行 快 速 的 响 应 [26-27] 。

Gammaproteobacteria 中 的 Alteromonadales 、

Vibrionales 和 Unclassified Gammaproteobacteria 是

最早的响应者。早期研究也表明 Alteromonadales

可以对水体中的 LDOM 进行快速的响应[28]。此外，

Alteromonadales 成员也被报道是海洋颗粒有机物

的最早定殖者[29-30]。研究结果也体现了这点，它们

可以对 SOM 进行快速响应，并且占据优势地位。

此外，在短期的培养过程中，Gammaproteobacteria

内 也 出 现 了 类 群 的 演 替 ， 从 培 养 早 期 的

Alteromonadales 、 Vibrionales 和 Unclassified 

Gammaproteobacteria，变成后期的 Legionellales。

Alphaproteobacteria 中的 Rhodobacterales 在培养的

中期达到其相对丰度的最高值。Rhodobacterales

类群生长迅速，通常对新鲜有机物质也能积极响 

应[32-33]。在我们的培养体系中，Alphaproteobacteria

和 Bacteroidetes 等 微 生 物 类 群 没 能 竞 争 过

Gammaproteobacteria，未在第一时间占领优势地位。

Bacteroidetes 中的 Cytophagales 和 Flavobacteriales

在培养后期有较高的相对丰度。Bacteroidetes 被广

泛报道具有降解高分子溶解有机物质的能力，也是

浮游植物藻华期间中的主要响应类群[21,33-35]。在培

养的后期，Gammaproteobacteria 的相对丰度有所下

降(J4 站为 50.51%和 SEATS 站为 57.48%)，仍然是

培养体系中的优势细菌类群。总的来说，在短期的

培养过程中，Gammaproteobacteria 是整个培养过

程中最为优势的微生物类群。PCA 结果体现了活

性微生物群落结构在培养过程中的演替，这可能

与体系中有机碳生物可利用性的变化有关。随着

培养的进行，SOM 中的 LDOM 逐步被利用，活

性微生物群落结构也随之变化。这个结果很好地

体现了不同可利用性有机物质和微生物群落之间

的相互作用。 

实验组中 SOM 脉冲式的加入提高了微生物群

落的丰富度(Chao1 指数)，体现了微生物群落对新
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鲜有机物质的积极响应。Chao1 指数对稀有类群较为

敏感，计算时不考虑 OTU 的丰度和均匀度。然而香

农指数对优势类群较为敏感，计算时需要考虑 OTU

丰度和均匀度，所以在两个站位的第 6 h 都出现了低

值，对应于该时间点高丰度的 Gammaproteobacteria。

在培养后期，J4 站位丰富度的逐渐下降，以及 SEATS

站位丰富度和多样性的显著降低，可能与体系中有

机碳生物可利用性的降低有关。 

4  结论  

海洋初级生产者产生的有机物质与异养细菌

之间的相互作用是上层海洋物质和能量循环过程

中的重要组成部分。本研究在南海寡营养环境考

察了原位活性微生物群落对 SOM 的代谢利用以及

演 替 过 程 。 在 9 d 左 右 的 培 养 过 程 中 ， 有

60%−73%的 SOM 被微生物代谢利用，说明 SOM

中 的 有 机 物 质 大 部 分 都 是 属 于 LDOM 或

SLDOM。但是，在培养周期内，添加的 SOM 并

未被全部降解，说明 SOM 中生物利用性较差的那

部 分 需 要 微 生 物 花 费 更 多 时 间 去 降 解 。

Gammaproteobacteria 是响应 SOM 添加最快的微

生物类群，并在培养体系中保持优势地位，体现

了 它 们 灵 活 和 多 样 的 生 活 方 式 。

Alphaproteobacteria 和 Bacteroidetes 也是培养体系

内的主要活性微生物类群，Alphaproteobacteria 在

培养中期有较明显的响应，Bacteroidetes 在培养

后期有较明显的响应。丰富度(Chao1 指数)在培养

前期的升高，体现了微生物群落对 SOM 进行了积

极的响应。PCA 结果显示出两个站位对照组和实

验组之间活性微生物群落结构的差异，并且实验

组前期与后期活性微生物群落结构的差异，表明

SOM 的添加影响了原位活性微生物群落结构，并

且随着体系中 LDOM 逐渐被利用，活性微生物群

落结构也随之发生演替。本研究很好地体现了浮

游植物来源有机物质和异养细菌之间的相互作

用，可为深入理解原位环境异养细菌介导的生物

地球化学循环过程提供线索。 
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