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摘  要：弧菌在全球范围内广泛存在，弧菌病的暴发和流行不仅给海水养殖业造成巨大的经济损

失，还严重威胁人类健康。一些弧菌可以通过与环境中浮游植物和浮游动物的相互作用提高自身

存活率和环境持久性，并进行跨海域传播。本文综述了海洋浮游生物作为部分弧菌物种储库的作

用及影响因素，以及气候变化和人类活动等因素驱动下浮游生物间接介导的弧菌传播扩散特性；

并重点介绍了弧菌特定的结构、代谢途径和次级代谢产物在其与浮游生物互作过程中发挥的独特

作用及其机制；提出今后应从分子层面深入解析浮游生物与弧菌的相互作用机制，从全球尺度阐

释浮游生物介导的弧菌跨海域传播机制，建立弧菌疾病传播预测模型和预警系统，为浮游生物介

导的弧菌传播扩散风险的防控提供重要信息。 
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Abstract: Vibrios are ubiquitous in aquatic environments. The outbreaks of vibriosis cause 
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substantial economic losses to the mariculture industry and seriously threaten human life and 
health. Some vibrios can improve their survival and environmental persistence and spread 
across the ocean through interactions with phytoplankton and zooplankton. We describe the role 
and influencing factors of marine plankton as reservoirs of some vibrios and the 
plankton-associated transmission characteristics of vibrios upon climate change and human 
activities. Focuses are put on the unique roles and mechanisms of the specific structures, 
metabolic pathways, and secondary metabolites of vibrios in the interactions with plankton. 
Further research should focus on the molecular mechanism of interactions between plankton and 
vibrios and the mechanism of plankton-associated spreading of vibrios on the global scale. This 
review provides meaningful information for preventing and controlling the risk of 
plankton-associated transmission of vibrios.  
Keywords: Vibrio; plankton; interaction; transmission 

弧菌(Vibrio)是水生环境的自然居民，广泛

存在于河口、海湾、近岸海域的海水和海洋动物

体内，其中多种弧菌能引发人类和海洋动物疾

病，如霍乱弧菌(Vibrio cholerae)、创伤弧菌(V. 
vulnificus)、副溶血弧菌(V. Parahemolyticus)、鳗

弧菌(V. anguillarum)、哈维氏弧菌(V. harveyi)、
非 O1 型霍乱弧菌(non-O1 V. cholerae)、费氏弧

菌(V. fischeri)、弗利斯弧菌(V. furnissii)、河弧菌

(V. fluvialis)、美人鱼弧菌(V. damsela)、病海鱼

弧菌(V. ordalii)、杀鲑弧菌(V. salmonicida）、灿

烂弧菌(V. splendidus)、拟态弧菌(V. mimicus)、
飘浮弧菌(V. natriegens)、远洋弧菌(V. pelagius)、
火神弧菌(V. logei)、粘性弧菌(V. viscosus)和鱼肠

道弧菌(V. ichthyornteri)等。近年来，美国[1]、澳

大利亚[2]、中国[3]和坦桑尼亚[4]等多个国家报告

了沿海水域环境中致病性弧菌的出现，并且其流

行范围在逐步扩大。例如，立陶宛首次报告了具

有潜在致病性的霍乱弧菌和创伤弧菌[5]，英国首

次从贝类中检测出重要的水产养殖病原体轮虫

弧 菌 (V. rotiferianus) 和 杀 岩 龙 虾 弧 菌 (V. 
jasicida)[6]。因此，了解弧菌在水生环境中的环

境持久性可以更有效地监测和管理弧菌疾病的

风险。 

以往的研究主要集中于弧菌属或单一弧菌

物种本身以及非生物因素对弧菌的影响，而忽视

了环境中其他生物的作用。法国的一项研究显

示，托泻湖中大牡蛎弧菌(V. crassostreae)的动态

似乎是由温度和浮游生物群落组成共同驱动的，

而塔斯曼尼亚弧菌(V. tasmaniensis)的动态似乎

只由浮游生物群落组成驱动[7]。一些弧菌可能通

过与浮游生物的相互作用来增加其在环境中的

存活率和持久性。例如，研究人员发现桡足类动

物在墨西哥沿海地区霍乱弧菌的发生和分布中

具有重要作用，而西班牙近海副溶血弧菌的发生

几乎完全与浮游动物有关[8]；对巴西港口所采集

样品的检测发现，浮游生物相关的弧菌比自由生

活的弧菌丰度高 2‒4 个数量级[9]；在韩国巨济岛

采集的中型浮游动物样品中副溶血弧菌和创伤

弧菌的检出率均高于其相应海水样品[10]。浮游

生物很可能在水环境中充当部分弧菌的环境储

库，从而促进弧菌传播[11-14]。 
在海洋中，浮游生物与弧菌的相互作用受

到多种环境因素的影响，如温度、溶解氧、盐

度等[15-17]。自 20 世纪 60 年代至 21 世纪初，大

西洋东岸海水中总弧菌浓度持续增长，弧菌在浮

游生物相关细菌群落中的占比有所提高，海水变
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暖可能是这一长期变化的主要驱动因素[16,18]。  
20 世纪 90 年代初，南美洲霍乱的出现在时间和

空间上都与重大厄尔尼诺事件相吻合，并且霍乱 
发病率与海面温度升高之间存在显著相关性[19-20]。

海水变暖、厄尔尼诺等全球气候事件很可能会增

加浮游生物介导的弧菌传播风险[1,21]。同时，跨

国航行等人类活动以及以浮游生物为食物的水

鸟很可能为弧菌提供了跨海域传播的便利。浮游

生物相关的弧菌在水生环境中的持久性受到自

身与环境中多种因素的调节[22]，阐明不断变化

的环境因素如何影响浮游生物相关弧菌病原

体传播以及相互作用机制，可以为浮游生物介

导的人类和海洋生物致病性弧菌防控提供重

要信息。 

1  浮游动物直接介导弧菌的传

播扩散 
1.1  弧菌与浮游动物的相互作用 

大量研究报道了弧菌与产生几丁质的浮游

动物之间具有密切的联系。大多数弧菌物种都能

够通过降解几丁质获得氮(N)和碳(C)，与几丁质

降解相关的基因几乎存在于所有已测序的弧菌

属细菌中[23]。例如，在孟加拉国南部，霍乱弧

菌的检出和霍乱病例的发生始终与该海域的桡

足类、轮虫和枝角类等浮游动物存在相关性[24]。

霍乱弧菌和副溶血弧菌能够通过附着于活的桡

足类动物体表而显著延长其在水中的存活时间，

且不会对桡足类动物产生明显的不利影响[11]。

Abd 等[25]将棘阿米巴和霍乱弧菌共培养，发现棘

阿米巴抵抗不利的温度、pH 和多种化学药品的

能力为其胞内的霍乱弧菌提供重要的保护作用。

浮游动物是一些弧菌在水环境中的重要宿主，浮

游动物可以充当附着底物，为弧菌提供庇护，从

而促进弧菌的环境持久性、水平基因转移以及弧

菌疾病的传播[26-27]。在清洁水源有限的地方，通

过用纱丽布料过滤受污染的水可以去除 99%的

浮游生物和附着其上的霍乱弧菌，从而显著降低

霍乱的发病率[28]。 
1.2  弧菌与浮游动物相互作用的影响因素 

弧菌通过多种机制附着于浮游动物，不同弧

菌与浮游动物组合间的相互作用存在显著差异，

这些差异可能反映了这些生物所处生态环境的

不同[29-30]。已有许多研究表明弧菌的丰度和检出

率与温度、盐度等环境因素密切相关[31-32]，尤其

是当这些弧菌与浮游生物相关时[15,33]。海水中弧

菌的丰度表现出强烈的季节性，在夏季水域较温

暖的月份最为丰富。当水温超过 15 °C、盐度在

5−25 之间时，副溶血弧菌的丰度通常会增加，

如果这些副溶血弧菌与浮游生物有关，丰富的有

机分泌物会刺激副溶血弧菌种群迅速增长[34]。

在全球范围内，水环境中的非 O1/O139 霍乱弧

菌(non-O1/O139 Vibrio cholerae, NOVC)菌株及

其相关的人类感染呈上升趋势，并且这一趋势与

水温和盐度的持续变化密切相关[35]。 
环境因素通过多种方式影响弧菌与浮游动

物的相互作用。温度上升会增强副溶血弧菌和霍

乱弧菌的结构基因 mshA 的表达，产生较高水平

的 甘 露 糖 敏 感 血 凝 素 (mannose-sensitive 
haemagglutinin, MSHA)，促进弧菌在几丁质表面

的定殖，这是温度影响弧菌附着浮游动物的主要

机制之一[36-37]。霍乱弧菌冷休克基因 cspV 通过

调节第二信使环二鸟苷酸来控制生物膜的形

成，并以温度依赖的方式调节Ⅵ型分泌介导的

种间杀伤，这种种间杀伤能改变浮游动物表面

微生物群落的组成，进而对浮游动物的生理产

生影响[38]。霍乱弧菌生长的最佳盐度在 5−25 之

间，但在有足够溶解有机质存在时，霍乱弧菌也

可以在接近 45 的盐度下正常生长[39]。因此，浮

游动物很可能通过提供溶解有机质增强部分弧

菌物种在高盐度环境中的存活能力。 
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1.3  弧菌与浮游动物的相互作用机制 
对几丁质的附着是弧菌与浮游动物相互作

用的重要基础，结合几丁质的能力使弧菌能够附

着于浮游动物的体表、口器和肠道等部位，规避

捕食压力 [11]。几丁质结合蛋白 (chitin-binding 
proteins, CBPs)在环境和临床弧菌菌株中普遍存

在，CBPs 介导弧菌细胞识别和不可逆黏附几丁

质底物的过程，在弧菌与几丁质表面的相互作用

中发挥重要作用[15,40]。gbpA 基因在霍乱弧菌中

普遍存在且高度保守，其表达产物 N-乙酰氨基

葡萄糖结合蛋白 (N-acetylglucosamine-binding 
protein A, GbpA)已被证明在霍乱弧菌定殖于海

洋几丁质和哺乳动物肠道粘蛋白的过程中发挥

重要作用[41]。在海洋环境中，GbpA 的结构域 1
和结构域 4 提供了对不同类型结晶几丁质的多

种结合特性，使弧菌能够附着并定殖于一系列甲

壳类动物[42]。 
Ⅳ型菌毛 MSHA 是促成霍乱弧菌黏附浮游

动物的重要因素[36,43]，并且和几丁质调节菌毛

PilA 等其他Ⅳ型菌毛共同介导了副溶血弧菌对

几丁质的黏附和生物膜的形成[44-45]。MSHA 菌毛

在介导霍乱弧菌与浮游动物的附着方面比GbpA
有效得多[41]。霍乱弧菌使用极性鞭毛和 MSHA
菌毛协同作用，在附着之前对几丁质表面进行机

械性扫描，而后 MSHA 菌毛与几丁质表面结合，

这对于阻止表面附近的细胞运动以及过渡到表

面附着和生物膜的形成至关重要[46]。 
弧菌并不只是简单地附着在浮游动物上，它

们通过多种途径利用浮游动物。桡足类动物相关

的弧菌可以使用碱性磷酸酶分解源自桡足类动

物的有机磷酸酯来应对环境中磷营养的限制，

桡足类动物可能会将这些弧菌带到更多需要表

达碱性磷酸酶的生物体表面，促进这些弧菌的

扩散[47]。近年有研究发现，霍乱弧菌在光照条

件下会增加其宿主甲壳类浮游动物 Daphnia 

pulicaria 的活跃性，这可能使宿主个体更容易被

鱼类等捕食者捕获，弧菌可以借此进入水生食物

链进一步扩散[48]。对于 D. pulicaria 种群而言，

消除受感染的个体能降低其他个体被感染的可

能性，因此从某种意义上说，这种相互作用对弧

菌和宿主都是有益的。在液体环境中，副溶血弧

菌集群可以持续释放细胞，释放的冒险细胞具有

较强的游动能力，能够趋化至几丁质化合物并最

终附着在几丁质表面[49]。弧菌在浮游动物体表

形成生物膜后多个基因的表达水平发生变化，其

传播能力、毒力和抗生素耐药性显著增强[50-51]。 
浮游动物也不是被动地作为弧菌的环境载

体，而是与弧菌相互作用，影响其丰度和活性。

例如，河口桡足类动物近亲真宽水蚤(Eurytemora 

affinis)暴露于弧菌后，其包括皂素类和 C 型凝集

素在内的多个基因表达发生变化[52]。皂素可以作

为形成跨膜孔隙的抗菌肽应对微生物感染[53]，结

合甘露糖的 C 型凝集素可以作为模式识别蛋白，

承担从环境中获取共生细菌的功能[54]。但高度

保守的系统性先天免疫途径的组成部分，如 Toll

和 IMD 信号通路并未被上调表达，这表明弧菌

引起的免疫反应具有特异性，近亲真宽水蚤很可

能通过有针对性地调节免疫元件对弧菌的反应

主动识别和维持共生弧菌[52]。弧菌与浮游生物

间多种相互作用的分子基础尚不明确，仍需要更

多的研究来阐明其中的机制，并揭示温度、盐度

等环境因素如何参与调节这些过程。 

2  浮游植物直接介导的弧菌传

播扩散 
2.1  弧菌与浮游植物的相互作用 

越来越多的证据表明，一些弧菌与浮游植物

存在密切的联系。Constantin 等[55]通过卫星和原

位测量仪发现印度加尔各答发生霍乱的时间与
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较高的叶绿素 a 浓度存在显著相关性；较高的叶

绿素 a 浓度反映了强烈的藻华，藻华促进甲壳

类、桡足类等浮游动物种群的增长，进而促进霍

乱弧菌的传播。Michotey 等[56]的研究发现，马

尾藻的生长速度是影响弧菌发生的重要因素，所

有有利于马尾藻生长的区域都有可能成为弧菌

的潜在来源，而桡足类等浮游动物的存在则不

利于马尾藻相关弧菌的出现。这表明浮游植物

不只是通过促进浮游动物的生长间接地影响弧

菌种群，浮游植物与弧菌之间还存在直接的相

互作用。 
浮游植物也是弧菌的重要环境宿主。弧菌通

过与浮游植物结合来增加其在环境中的存活率

和持久性[57]。Main 等[58]通过定量 PCR 分析了在

美国特拉华州内陆海湾形成藻华的甲藻、硅藻和

针藻，结果表明，颗粒吸附型弧菌丰度与这些浮

游植物存在显著相关性。在美国南卡罗来纳州海

域，创伤弧菌和副溶血弧菌的丰度与鞭毛藻藻华

显著正相关[59]。Asplund 等[60]研究了印度西南沿

海水域与浮游植物相关的细菌群落，发现浮游植

物的高生物量和高多样性有利于弧菌的生长。这

些研究共同表明，浮游植物与弧菌之间的关系以

正相关为主，并且藻华很可能强化了它们之间的

相互作用。阐明弧菌群落与浮游植物之间的相关

性将有利于评估海洋生态系统的生态效应和公

共卫生风险。 

2.2  弧菌与浮游植物相互作用的影响因素 
弧菌与浮游生物群落的相互作用影响着海

洋生态和人类健康[1]。弧菌与浮游植物之间的相

互作用受到海水中多种非生物因素的影响，包括

温度、盐度、溶解氧、总有机氮、磷酸盐等，这

些非生物因素被认为是浮游植物相关致病性弧

菌生长和分布的主要驱动力[2,61]，并且在藻华期

间这些因素对浮游植物和弧菌之间相互作用的

影响比藻华前后都更明显[62-63]。 

弧菌属的总体变化趋势并不一定反映单个

弧菌物种的趋势。副溶血弧菌和创伤弧菌往往受

温度的影响更大，而霍乱弧菌与特定浮游植物的

相关性可能比非生物变量更强。特定弧菌与浮游

植物的联系必须在二者共同环境生态偏好的背

景下评价。许多研究表明，创伤弧菌与营养物质、

藻华之间均存在强相关性[59]，但 Rosales 等观察

到创伤弧菌与鞭毛藻和甲藻之间存在弱相关性，

这表明不同弧菌和浮游植物组合之间的关系是特

异性的，并且很可能受到特定营养物质的影响[63]。

硅藻与高丰度副溶血弧菌、高温、高盐度显著正

相关，但与创伤弧菌负相关[58]。这可能是由于它

们的环境偏好不同，副溶血弧菌的丰度与较高的

盐度有关，而创伤弧菌与较低盐度有关[1]。共同

的环境条件调节着浮游植物与弧菌的相互作用，

使得弧菌对藻华的反应表现出高度异质性。 

2.3  弧菌与浮游植物的相互作用机制 
浮游植物可能通过提供营养丰富的微环境

而在弧菌的生态中起着至关重要的作用。Stabili
等[64]在意大利南亚得里亚海发现弧菌数量增长

的高峰往往在浮游植物藻华后约 1−2 月出现，

即使承受原生动物的强烈捕食压力，藻华期间

颗粒吸附型的弧菌丰度仍迅速增加[59]。浮游植

物大量繁殖期间释放的溶解有机质很可能会导

致弧菌在海水中的爆炸性生长，并促进弧菌的

扩散[12,62]。在印度和孟加拉国地区，已有研究人

员尝试利用卫星传感器测量的叶绿素 a 浓度(指
示浮游植物生物量)和海面温度数据建立霍乱的

预测模型[55]。 
Eiler 等[65]将霍乱弧菌、创伤弧菌、副溶血

弧菌、溶藻弧菌(V. alginolyticus)接种于模拟波罗

的海微型生态系统中，在提供不同浓度蓝藻来源

有机物的条件下，产生了不同的弧菌群落，随着

有机物浓度升高，霍乱弧菌数量增加，而其他弧

菌数量减少。在海洋环境中，霍乱弧菌与蓝藻的
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正相关性以及创伤弧菌、副溶血弧菌与蓝藻的

负相关性已在其他研究中得到验证，然而溶藻

弧菌与蓝藻却呈现显著的正相关[2,5]。这表明存

在其他因素参与调节浮游植物与弧菌互作关

系。尤其是在藻华期间，藻华扰乱了浮游植物和

弧菌的原始栖息地，使更多的营养和生物因子参

与调节浮游植物和弧菌的生长和种群动态[66]。

浮游植物可以分泌多种碳源，为异养弧菌生存

和生长提供重要底物[67-68]。然而，存在浮游植

物来源的溶解有机质情况下，弧菌的生长响应

具有高度异质性[69]。这可能是因为弧菌能选择

性地利用特定底物来增强自身对环境胁迫的耐

受性。藻华期间弧菌与浮游植物之间的相互作

用受到活性化合物和代谢物的严格调节 [62]。

Amin 等[67]在藻华中检测到弧菌与群体感应相

关的 LuxS 蛋白和调节细胞密度的转录调控因

子 AphA，表明部分弧菌可以协调其群体行为以

响应藻华体系的转变；而某些藻类也能通过分

泌物影响弧菌，例如利用甘露醇诱导霍乱弧菌

中生物膜基因的转录[70-71]。 
一些浮游植物通过与弧菌共生应对不利的

环境条件。例如，在硝酸盐有限的环境中，弧菌

的硝酸盐异化还原成铵 (dissimilatory nitrate 
reduction to ammonium, DNRA)作用可能在弧菌

和浮游植物之间的互利共生中发挥关键作用，这

种微生物介导的氮转化反应可能会改变总体氮

的可用性以及氮的形态，从而影响浮游植物的氮

供应[72]。一些弧菌菌株对有机磷的矿化作用可

以在原位富集无机磷，并增加磷对浮游植物的生

物利用度，从而有助于藻华的形成[73]。但弧菌

与浮游植物之间并不总是互惠的，溶藻弧菌能产

生具有强杀藻活性的胞外物质，裂解某些浮游植

物的细胞或抑制其生长[74]。弧菌与浮游植物分

泌的代谢物是它们相互作用的重要途径，进一

步开展研究来表征这些相互作用中涉及的生理

生化过程，将有可能推动弧菌成为预测海洋环

境和生态变化的生物指标或控制有害藻华的生

物工具。 

3  浮游生物间接介导的弧菌跨

海域传播扩散 
弧菌与浮游生物间的紧密联系很可能会增

加沿海居民和游客在娱乐海域活动时感染病原

性弧菌的可能性[31]。海洋浮游生物是悬浮在水

体中的生物群，主要在水流作用下被动移动。当

河流流量较低时，潮汐入侵很可能将浮游生物相

关的致病性弧菌带到内陆，引发弧菌疾病的局部

流行[55]。秘鲁的一项研究显示秘鲁沿海出现了

先前只在亚洲发现过的副溶血弧菌遗传变体，

并且基因组分析结果表明这类副溶血弧菌在南

美的引入与浮游生物有关[19]。这表明在其他因

素(如人类活动、其他生物或非生物因素)的作用

下，浮游生物也可能间接参与介导弧菌的跨海

域传播，在弧菌的跨海域传播过程中发挥重要

作用。 

3.1  气候变化影响下的弧菌传播 
在全球变暖的长期趋势下，全球海洋持续变

暖[75]。一项时间跨度长达半个世纪的研究显示，

在海水变暖的影响下，大西洋北海南部与浮游生

物相关的细菌群落结构发生了重大变化，包括霍

乱弧菌在内的弧菌属优势度显著增加[18]。海水

变暖影响细菌的生长、可培养性、致病性和基因

表达以及浮游动物的发育、物候、大小、结构等，

这可能会增强弧菌与浮游动物间的相互作用并

导致弧菌疾病在更大范围内传播[76]。例如，Doni
等[77]发现 2016 年大堡礁区域的海洋热浪事件对

海水表层浮游生物群落产生了重大影响，并促进

了潜在致病性弧菌的传播，对该地区的海洋生物

多样性构成了威胁。因此，近几十年来海洋温度
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的上升被认为是人类弧菌感染发病率增加的最

重要驱动因素之一。 
Gil 等[20]在 1997 年 10 月至 2000 年 6 月研

究了秘鲁沿岸海水和浮游生物中霍乱弧菌的发

生和分布，观察到霍乱病例的增加与秘鲁沿岸海

面温度之间存在显著相关性，霍乱弧菌的扩散发

生在与厄尔尼诺现象相关的温度升高期间。

Martinez-Urtaza 等[78]分析了厄尔尼诺事件与副

溶血弧菌引发的疾病发生率之间的关联，认为厄

尔尼诺的发生很可能推动了副溶血弧菌在南美

的引入和传播。厄尔尼诺现象会导致暖水从太平

洋西侧向东侧带状位移，太平洋西侧的浮游生物

很可能随着海水的运动到达秘鲁和智利。浮游生

物提供的营养来源和保护使同样来自太平洋

西侧的弧菌能够方便地搭载进入秘鲁沿岸[19]。

目前仍需更多跨海域研究和基因组学证据来

阐明全球气候变化促进浮游生物相关弧菌跨

海域传播的可能性和潜在风险，以便及时采取

防范措施。 

3.2  跨国航运影响下的弧菌传播 
跨国航行等人类活动也可能助推了浮游生

物相关弧菌的跨海域传播。船舶压载水是沿海海

洋物种的一种潜在转移机制(载体)，在全球数百

起有记录的海洋生物入侵事件中，至少三分之一

与船舶压载水有关[79-80]。已有研究表明弧菌在压

载水中并不常见[81-83]，例如，巴西港口船舶压载

水样品中弧菌的检出率显著低于港口地区的海

水样品，这可能与压载水中浮游动物死亡率增加

伴随的几丁质底物损失有关[9]。但压载水中与浮

游生物相关的弧菌丰度很可能被低估了。一方

面，死亡的浮游动物最终会沉降到底部沉积物，

浮游动物的尸体能为弧菌提供保护，使其免受环

境压力的影响[11]；另一方面，一些浮游生物(例
如硅藻)可以在低光或黑暗的压舱水中存活很长

时间，为弧菌提供附着底物和营养物质[84]。一旦

跨国货船受污染的压载水排放入环境，致病性弧

菌种群可能会与本地种群发生遗传上的相互作

用，从而为霍乱等弧菌疾病的暴发创造条件[9]。

因此，对压载水排放的管理有必要将浮游生物相

关弧菌的风险纳入考虑。 

3.3  水鸟介导的弧菌传播 
由于其迁徙特性，水鸟很可能充当跨海域传

播病原体的媒介，对人类和海洋生物的健康产生

重要影响。桡足类动物等浮游生物可以从外部附

着在鸟的体表和羽毛上，水鸟可能直接携带受弧

菌污染的浮游生物迁徙[85]。 
霍乱弧菌可以附着在鱼类肠道上皮并形成

微菌落，在肠道中参与几丁质的降解，因此，鱼

类宿主与霍乱弧菌可能存在共生关系[86]。鱼类

以桡足类动物为食，这可能是鱼类体内弧菌的重

要来源。已有研究表明，一些桡足类动物和弧菌

可以在几种水鸟的肠道中存活，水鸟食用与弧菌

共生的鱼类后，其肠道内很可能存在活的弧菌，

这些弧菌可以随排泄物从水鸟体内排出[87]。许

多水鸟在海洋和淡水流域之间活动，它们很可能

会在短时间内在大陆内部和大陆之间传播霍乱

弧菌、副溶血弧菌等致病性弧菌[88-89]。目前，上

述结果仅是基于已有研究的一种推测，仍需要进

一步的证据明确水鸟在浮游生物相关弧菌跨海

域传播中的作用。 

4  总结与展望 
作为一些弧菌物种重要的环境储库，浮游生

物在水环境中为弧菌提供附着底物和营养物质，

在促进弧菌的环境持久性、弧菌疾病传播等方面

起重要作用。弧菌可以利用几丁质结合蛋白或Ⅳ
型菌毛附着于浮游动物的几丁质外壳，并且附着

过程受到温度的显著影响。浮游植物大量繁殖期

间释放的溶解有机质为弧菌的生长提供营养来

源，这可能是浮游植物与弧菌间高度异质性相互
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作用的重要基础。弧菌与浮游生物之间的相互作

用不仅取决于浮游生物的丰度，而且还取决于海

水中存在的特定浮游生物类群。但弧菌与浮游生

物宿主的分子相互作用信息仍然缺乏，大多数关

于弧菌与浮游生物间联系的报道只是描述性的，

难以确定相关弧菌疾病暴发的起源以及监测弧

菌的传播。未来应充分应用分子遗传学和基因组

学方法检测浮游生物种类和弧菌物种间的特定

关联，尤其是应从分子层面解释浮游生物与弧菌

的相互作用机制，包括温度、盐度等环境因素调

节二者相互作用的机制。 
以往的研究大多以月或年为采样间隔，无法

了解弧菌和浮游生物群落的短期动态。后续应考

虑结合实验室和野外的观察数据，在较短的时间

尺度上分析弧菌和浮游生物的短期变化及涉及

的机制。然而在全球气候变化的背景下，需要在

更长的时间尺度上对区域内浮游生物影响下弧

菌多样性的变化趋势进行比较性的观察和描述，

包括弧菌种群遗传多样性的变化。全球尺度的气

候变化如何影响浮游生物与弧菌的相互作用，以

及利用基因组学技术分析浮游生物介导弧菌的

跨海域传播的途径也是该领域未来重要的研究

方向。相关的研究成果可能会为预测海洋生态系

统中弧菌的发生提供重要的信息。建议未来建立

国际研究合作网络，收集世界范围内浮游生物与

弧菌间可能的互作关系以及浮游生物相关弧菌

的长期或短期动态，开发一个数据库，实现全

球数据共享，便于后续研究的开展。同时可为

相关部门进一步建立弧菌疾病传播预测模型和

预警系统，及时调整公共卫生规划和决策等提

供重要参考，进而有效管控浮游生物相关弧菌

的传播风险。 
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