
文章编号：１６７４５５６６（２０１８）０３０３７２０８ ＤＯＩ：１０．１２０２４／ｊｓｏｕ．２０１７１２１００１０

基于公海换水的压载水微生物多样性分析

收稿日期：２０１７１２２０　　　修回日期：２０１８０３２０

基金项目：上海市科委科研计划项目（１７ＤＺ１２０２９０５）；上海市科委研发平台专项（１６ＤＺ２２９３８００）；上海市自然基金（１５ＺＲ１４２０９００）；

海洋工程装备检测试验技术国家工程试验室建设项目［沪发改高技（２０１６）９９号］

作者简介：王　雷（１９９２—），男，硕士研究生，研究方向为船舶压载水生态学。Ｅｍａｉｌ：ｌｅｉｍｉｎｇｌｕｃｋｙ＠１６３．ｃｏｍ

通信作者：吴惠仙，Ｅｍａｉｌ：ｈｘｗｕ＠ｓｈｏｕ．ｅｄｕ．ｃｎ

王　雷１，２
，吴惠仙

１，２
，王　琼１，２

，袁　林１，２
，刘　亮１，２

（１．上海海洋大学 海洋生态与环境学院，上海　２０１３０６；２．上海海洋大学 港航生态安全研究中心，上海　２０１３０６）

摘　要：利用高通量测序技术分析了三艘公海交换压载水、一艘近岸交换压载水的远洋船舶微生物的群落组
成，共检测出２７门、６１纲、１３８目、２４９科、４８１属、８３６种；黄海远岸的压载水样检测到的细菌种类最多，达到
５６４种；东海远岸的压载水样细菌种类最少，只有４０６种。主要优势类群为变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），拟杆菌
门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ），其中变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）占主导地位。假交替单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ）为 γ变形
菌纲中绝对优势属，分布于各海域压载水样中，同温度和营养盐有一定的正相关性，同盐度、ｐＨ有较强的负相
关性；蓝细菌门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）和浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）是南海远岸交换的压载水样中检测出的优势门
类，远高于其它海域压载水样，其所对应的原绿球藻属和浮霉状菌属同环境因子溶解氧（ＤＯ）有显著的正相关
性，与温度、营养盐呈负相关性；Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ是黄海远岸压载水样品独有优势属，与ｐＨ和溶解氧呈正相关
性，与营养盐呈负相关性；不同海域海洋微生物及其海洋环境对压载水微生物的多样性起决定作用，压载舱独

特的环境对压载水微生物有一定的选择作用。依据 ＩＭＯ准则结合本文研究，在公海交换压载水对压载水微
生物群落组成结构有很大的影响，且对海洋环境的保护，防止生物入侵和致病菌传播具有重要的作用。
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　　压载水系指在船舶航行过程中，控制船舶纵
倾、横倾、吃水、稳定或应力而在船上加装的水及

其悬浮物［１］。随着国际贸易的日益发展，全球商

船队的不断扩大，船舶吨位的增大，据统计，全球

船舶每年携带的压载水约有 １００亿吨［２］。压载

舱作为船舶的特殊舱室，仅用来存放压载水，压

载舱内黑暗、密闭、还可能含有有毒物质，给生存

于其中的生物带来不利影响，一些生物因无法忍

受压载舱的恶劣环境而死亡［３］，海洋微生物的耐

受能力强，因此在压载舱这种恶劣的环境下依然

有大量的微生物存活。其中船舶携带的致病微

生物，如衣原体、沙门氏菌、铜绿假单胞菌、立克

次氏体、霉菌、霍乱弧菌、肺炎克雷伯氏菌等均在

压载水中检出［４７］。目前对于船舶压载水浮游动

植物的相关研究已有很多［８１２］，国内外对船舶压

载水微生物的研究在逐渐受到重视，研究内容也

在逐渐增多，王琪利用神经网络对船舶压载水微

生物数量进行预测［１３］，傅志超对在船舶压载水公

约要求下的压载水中的微生物进行了检测［１４］，冯

云霄等对船舶携带压载水微生物情况进行了调

查［１５］，李小洪对船舶压载水致病微生物入侵风险

进行了分析［１６］。已有文献提出处理有害的船舶

压载水微生物的方法包括：从烷基化萘醌中提取

有效杀菌分子［１７］，使用嗜盐抗生素生产者，来自

海洋无脊椎动物的嗜盐菌细菌和使用移动基因

组（宿主特异性噬菌体／病毒）抑制致病微生物的
生长［１８］等。目前很少有文献从公海交换压载水

的角度对微生物多样性进行分析。本文对公海

进行换水的压载水微生物与在近岸换水的压载

水微生物多样性进行比较分析，研究船舶压载水

微生物群落多样性，不仅可以预防微生物的入

侵，保护海洋生态环境，同时还可以防控病原微
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生物的传播，控制海洋生物疾病和保护人类健

康。

１　材料与方法

１．１　样品采集
２０１５年春季（４月），采集４艘入境国际船舶

压载水样品，编号为 Ａ１Ａ４（表 １）。现场使用
ＹＳＩ８５２５便携式水质分析仪测定压载水样品的
水化信息（水温、盐度、溶解氧和 ｐＨ）并记录，用
重氮偶氮法、次溴酸钠氧化法、锌镉还原法和磷
姆蓝分光光度法分别测定亚硝酸盐、氨氮、硝酸

盐和磷酸盐。用灭菌过的蓝口玻璃瓶采集压载

水样品，放置于冰盒中，在２ｈ内低温运送回上海
海洋大学船舶压载水检测实验室。

１．２　微生物 ＤＮＡ提取与测序
１．２．１　微生物ＤＮＡ提取

采集回实验室的样品立即进行处理：取１Ｌ
压载水，用３μｍ和 ０．２２μｍ事先灭菌处理的微
孔滤膜进行两级过滤，弃去３μｍ微孔滤膜，０．２２
μｍ微孔滤膜上截留的微生物即压载水样本中的
微生物；使用灭菌手术镊子，将０．２２μｍ滤膜转
移到１．５ｍＬ离心管中，对各个样品进行编号后，
立即放入－８０℃冰箱中冷冻 ４ｈ；４ｈ后取出离
心管，使用灭菌手术镊子和剪刀，将 ０．２２μｍ滤

膜剪碎转移到 １．５ｍＬ灭菌离心管中；使用
３ＳＤＮＡ分离提取试剂盒（上海博彩生物技术有限
公司）对微生物的 ＤＮＡ进行提取。
１．２．２　细菌１６ＳｒＤＮＡ扩增

１６ＳｒＤＮＡ采用引物 ５１５Ｆ（５′ＧＴＧＣＣＡＧＣ
ＭＧＣＣＧＣＧＧ３′）和 ９０７Ｒ（５′ＣＣＧＴＣＡＡＴＴＣＭＴＴＴ
ＲＡＧＴＴＴ３′），扩增细菌１６ＳｒＲＮＡ的Ｖ４和Ｖ５可
变区序列。ＰＣＲ反应体系 ２０．０μＬ：ｄＮＴＰ（２．５
ｍｍｏｌ／Ｌ）２．０μＬ，ｄｄＨ２Ｏ ９．６μＬ，ＦａｓｔＰｆｕ
Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ０．４μＬ，５×ＦａｓｔＰｆｕＢｕｆｆｅｒ４．０μＬ，模
板（２０ｎｇ／μＬ）２．００μＬ，引物 Ｒ（５μｍｏｌ／Ｌ）１．００
μＬ，引物Ｆ（５μｍｏｌ／Ｌ）１．００μＬ。ＰＣＲ反应程序：
９８℃ 预变性５ｍｉｎ；９８℃变性３０ｓ，５０℃退火３０
ｓ，７２℃延伸４５ｓ，２７个循环；７２℃延伸 ５ｍｉｎ。
ＰＣＲ产物用２％琼脂糖凝胶电泳进行检测，扩增
出目的条带后进行后续实验。

１．２．３　Ｉｌｌｕｍｉｎａ的Ｍｉｓｅｑ平台测序
利用Ｉｌｌｕｍｉｎａ公司的 ＭｉｓｅｑＰＥ３００平台进行

测序得到的原始数据后对有效序列进行处理，其

中优质序列 ８４３１６条，其中序列长度在 ４０１～
４２０ｂｐ的占９９．１１％，优质序列将用于后续生物
信息分析。较高的总序列数和较高的优质序列

比例表明，样本 ＯＴＵ可以有效表征样本中微生
物种群。

表１　船舶压载水样品信息
Ｔａｂ．１　Ｓｈｉｐｓｂａｌｌａｓｔｗａｔｅｒｓａｍｐｌｅｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

样品编号

Ｓａｍｐｌｅ
Ｎｏ．

采样时间

Ｓａｍｐｌｉｎｇ
ｔｉｍｅ

船名

Ｓｈｉｐｎａｍｅ
采样舱

Ｓａｍｐｌｉｎｇｃａｂｉｎ
压载地

Ｂａｌｌａｓｔｓｉｔｅ

近岸／远岸海域
Ｃｏａｓｔａｌ／
Ｏｐｅｎｓｅａ

Ａ１ ２０１５／４／１４ ＭＶＡＫＩＮＡＤＡＢＲＩＤＧＥ Ａ．Ｐ．Ｔ（ａｆｔｅｒｐｅａｋｔａｎｋ） 黄海 Ｏ
Ａ２ ２０１５／４／１６ ＣＨＩＣＡＧＯ ＮＯ４ＢＷＴＰＯＲＴ 南海 Ｏ
Ａ３ ２０１５／４／１７ ＣＭＡＣＧＭＡＦＲＩＣＡＴＷＯ ＮＯ２ＳＷＢＴＰ 东海 Ｏ
Ａ４ ２０１５／４／１７ ＮＹＫ ＮＯ１ＰＯＲＴ 香港 Ｃ

２　结果

２．１　物种组成
统计分析发现压载黄海远岸、南海远岸、东

海远岸和香港（南海近岸）４个域海水的压载水样
品细菌序列信息归类于２７门、６１纲、１３８目、２４９
科、４８１属和８３６种。其中黄海远岸的压载水样
检测到的物种数最多，达到 ５６４种；东海远岸的
压载水样物种数最少，只有４０６种。南海远岸的
压载水样检测到的物种数和南海近岸香港海域

的压载水样微生物物种数差异不大，分别为４３３

种和４４２种，香港海域压载水样检测到的物种比
南海远岸压载水样少一个门类，为黏胶球形菌门

（Ｌｅｎｔｉｓｐｈａｅｒａｅ）。将各海域船舶压载水样品细菌
群落以门为单元进行元素集合重叠分析（图２），
共有的门类有 １７种分别占 ７０．８３％、７０．８３％、
８９．４７％和７３．９１％，所占比例较高，说明各海域
压载水细菌群落结构总体相似。共有门类分别

是 变 形 菌 门 （Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟 杆 菌 门
（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、蓝细菌门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线
菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ），
Ｍａｒｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉａ＿ＳＡＲ４０６＿ｃｌａｄｅ＿、浮 霉 菌 门

３７３
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（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）、疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）、芽
单胞 菌 门 （Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）、绿 弯 菌 门
（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、ＰＡＵＣ３４ｆ、ＳＢＲ１０９３、Ｎｉｔｒｏｓｐｉｎａｅ、
Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｔｅｒｉａ、衣原体（Ｃｈｌａｍｙｄｉａｅ）和硝化螺旋
菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ），还有一种 ＯＴＵ序列在进行
ＢＬＡＳＴ比对后没有得到确切的分类学信息。黄
海远岸压载水样品独有门为 Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ；南
海远岸压载水样品独有的物种为螺旋体门

（Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ）；东海远岸和香港压载水样中无独
有的门类；Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｔｅｒｉａ这一门只在远岸压载水
样品中出现，在香港海域压载水样品中没有检测

到。

高通量测序检测到各海域压载水样品物种

在门水平上的分类组成（图１）。检测到东海远岸
和 香 港 海 域 压 载 水 样 品 的 变 形 菌 门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）比例分别为７０．６５％和８５．５２％，
显著高于黄海远岸的 １１．２１％和南海远岸的
４７．７４％。检测到黄海远岸和东海远岸压载水样
品中的拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）比例分别为
３２．６４％和２２．７２％，显著高于南海远岸的８．００％
和香港的１１．２１％。南海远岸压载水样品检测到
的浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ１４．９４％）和蓝细菌门
（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ１３．７４％）占比相对于其他海域压
载水样品要高很多。其他海域占比情况分别是

黄海：浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）５．７４％和蓝细
菌门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）１．１７％，东海：浮霉菌门
（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ） ０．１５％ 和 蓝 细 菌 门

（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） １．１３％，香 港：浮 霉 菌 门
（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ） ０．４４％ 和 蓝 细 菌 门

（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）０．２２％。

图１　门水平上各样本物种组成
Ｆｉｇ．１　Ｓａｍｐｌｅｓｐｅｃｉｅｓｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎａｔｐｈｙｌｕｍｌｅｖｅｌ

２．２　优势类群
各海域压载水样中细菌优势亚群为 γ变形

菌纲和α变形菌纲，其中α变形菌纲中有大量无
法确定分类位置的序列，包括一些优势属，表明

海域存在大量未被认知的细菌类群物种。γ变形
菌纲比例大于α变形菌纲，是目前所知的细菌中
种类 最 多 的 一 纲，其 中 假 交 替 单 胞 菌 属

（Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ）为 γ变形菌纲中绝对优势
属，分布于各海域压载水样中。各海域压载水样

品的优势组成相似，但各组所占比例差异较大。

其中黄海远岸压载水样品优势类群为拟杆菌门

中的Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ２８．２２％、γ变形菌假交替单

胞菌属 ５．９１％和浮霉状菌属（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓ）
５．２６％；南海远岸压载水样品优势类群为浮霉状
菌属１４．８９％、原绿球藻属１２．８２％和γ变形菌假
交替单胞菌属８．６３％；东海远岸压载水样品优势
类 群 为 α 变 形 菌 淀 杆 菌 属 （Ａｍｙｌｉｂａｃｔｅｒ
１４．４９％）、γ变形菌假交替单胞菌属１１．２８％和
拟杆菌门中 Ｃｒｙｏｍｏｒｐｈａｃｅａｅ１０．６７％；香港海域
（南海近岸）压载水样品优势类群为 γ变形菌假
交替单胞菌属 ３７．４２％、典型海洋 γ变形细菌
Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ１７．７５％。其中南海远岸压载水样优
势属浮霉状菌属占比１４．８９％、原绿球藻属占比
１２．８２％，比其他海域压载水样检测出的浮霉状
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菌属、原绿球藻属比例要高很多，这和门水平分

类结果相对应。

２．３　多样性指数图
黄海远岸海域压载水样品细菌丰度最高（图

２），东海远岸海域压载水样品细菌丰度最低，物
种丰度趋势为黄海 ＞南海 ＞香港 ＞东海；南海近
岸海域压载水样品细菌群落多样性最低，东海远

岸海域压载水样品细菌群落多样性最高。物种

多样性趋势为东海 ＞南海 ＞黄海 ＞香港。即黄
海远岸压载水细菌丰度最高，但多样性低；东海

远岸压载水细菌丰度最低但物种多样性最高。

图２　细菌群落多样性指数图
Ｆｉｇ．２　Ｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘ

２．４　群落多样性与环境因子相关性分析
结合同时期环境因子，对各海域压载水细菌

群落与环境因子数据进行典范对应分析（图３），
不同数字代表不同属的物种。其中选取 ４个海
域样点８项环境因子和相对丰度排序前３０的物
种进行典范对应分析。排序图中，前两个排序轴

的特征值分别是０．４１９和０．３４５，结果显示各环
境因子对物种的分布均有不同程度的影响，８个
环境因子中溶解氧含量与第一排序轴成最大正

相关０．６８４，温度与第一排序轴成最大负相关
－０．９２６，营养因子与第一序轴成较强的负相关
性，盐度（－０．０６２）和 ｐＨ（０．１１４）与第一排序轴
相关性较弱。黄海远岸压载水样点及其优势属

Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ（ＮＯ．７）同水化因子溶解氧、ｐＨ呈
正相关性，温度、营养盐呈负相关性；南海远岸压

载水样点及其优势属浮霉状菌属 （ＮＯ．１
Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓ）、 原 绿 球 藻 属 （ＮＯ． ２
Ｐｒｏｃｈｌｏｒｏｃｏｃｃｕｓ）同溶解氧呈正相关性，温度、营养
盐呈负相关性；东海远岸压载水样及其优势属 α
变形菌淀杆菌属（ＮＯ．２２Ａｍｙｌｉｂａｃｔｅｒ）同温度、营
养盐、盐度呈正相关性，溶解氧、ｐＨ呈负相关性；
香港压载水样及其优势属 γ变形细菌 ＮＯ．１８
Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ同温度、营养盐呈正相关性，盐度、ｐＨ
呈负相关性。在各海域广泛分布的假交替单胞

菌属（ＮＯ．１６Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ）同温度、营养盐
有一定的正相关性，同盐度、ｐＨ有较强的负相关

图３　样点物种环境因子典范对应分析（属水平）
Ｆｉｇ．３　ＳａｍｐｌｅｓＳｐｅｃｉｅｓｆａｃｔｏｒｓｃａｎｏｎｉｃａｌｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅａｔｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌ

１．Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓ；２．Ｐｒｏｃｈｌｏｒｏｃｏｃｃｕｓ；３．Ａｕｒｅｉｍａｒｉｎａ；４．Ｐｓｅｕｄｏｈｏｎｇｉｅｌｌａ５．Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ａｃｔｉｎｏｍａｒｉｎａ；６．Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ；７．Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ；８．
Ｈａｌｏｍｏｎａｓ；９．Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ；１０．ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ｓｕｒｆａｃｅ＿２；１１．ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿ｎｏｒａｎｋ；１２．ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ｒｈｏｄｏｓｐｉｒｉｌｌａｃｅａｅ；１３．Ｖｉｂｒｉｏ；１４．ｎｏｒａｎｋ＿ｐ＿
Ｍａｒｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉａ＿ＳＡＲ４０６＿ｃｌａｄｅ；１５．ＮＳ５＿ｍａｒｉｎｅ＿ｇｒｏｕｐ；１６．Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ；１７．ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ；１８．Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ；１９．
Ａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ；２０．ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿ＺＤ０４０５；２１．Ｆｌｕｖｉｉｃｏｌａ；２２．Ａｍｙｌｉｂａｃｔｅｒ；２３．ＳＡＲ９２＿ｃｌａｄｅ；２４．Ｓｕｌｆｉｔｏｂａｃｔｅｒ；２５．ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ｃｒｙｏｍｏｒｐｈａｃｅａｅ；
２６．Ｃｏｂｅｔｉａ；２７．ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿Ｓｕｒｆａｃｅ＿１；２８．ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ；２９．ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ｓｕｒｆａｃｅ＿１；３０．ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿ＳＡＲ８６＿ｃｌａｄｅ
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性。ＮＯ．１３弧菌属同 ｐＨ、盐度、溶解氧有较强的
正相关性，与温度、营养盐呈负相关性；在各海域

压载水样中分布比较广泛的盐单胞菌（ＮＯ．８
Ｈａｌｏｍｏｎａｓ）同溶解氧、ｐＨ、盐度呈正相关性，与营
养盐、温度有较强的负相关性。

３　讨论

统计分析发现压载黄海远岸、南海远岸、东

海远岸、香港（南海近岸）４个海域海水的压载水
样品细菌序列信息归类于 ２７门、６１纲、１３８目、
２４９科、４８１属和８３６种。不同海域的压载水样品
细菌群落组成基本一致，共有门为１７门，占比总
门类６２．９６％，变形菌门占绝对优势地位，黄海海
域物种丰度最高，东海物种丰度最低，这与海洋

微生物群落结构的研究结果相一致［１９２１］。各海

域有自己独有的物种分布［２２］。说明独特的压载

舱环境虽然对物种有一定的选择作用，但以海水

作为本底的压载水细菌群落结构同海洋细菌群

落结构具有一致性［２３］。

香港海域压载水样品细菌相较于公海换水

的压载水样品，群落多样性和丰富度都比较低，

且由于离岸较近易受人类活动影响，营养盐含量

较高，细菌分布同温度、营养盐有很大的相关性。

而生活在公海海域的微生物活动范围较广，离岸

较远，受人类活动影响较小，水体营养元素干扰

较少［２４］。因此，远岸压载水细菌多样性更高，且

在压载舱这种密闭、不透光的环境可以存活得更

久，丰度相对也较高。

各海域压载水样中处绝对优势的假交替单

胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ）同温度、营养盐有一
定的正相关性，同盐度、ｐＨ有较强的负相关性。
假交替单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ）具有很强的
生存能力和重要的生态学作用，对于研究压载水

细菌具有一定的指导作用，值得进一步研究。

ＪＩＮＧ等［２５］发现在南海深水层中存在大量的假交

替单胞菌属，其细菌能分泌多种胞外活性物质，

有助于获取营养和竞争生存空间等，具有重要的

生态学作用。

南海 远 岸 特 有 的 优 势 属 浮 霉 状 菌 属

（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓ）、原绿球藻属（Ｐｒｏｃｈｌｏｒｏｃｏｃｃｕｓ）丰
度相较于其他海域压载水样中要高很多，这可能

是由于南海复杂的水文条件和独特的地理环境

所致［２６］。另外从细菌群落的典范对应分析结果

中可以看出浮霉状菌属（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓ）、原绿球藻
属（Ｐｒｏｃｈｌｏｒｏｃｏｃｃｕｓ）与溶解氧有很强的正相关性，
溶解氧对于绿球藻的生长起关键作用［２６］。浮霉

菌主要为兼性厌氧菌，利用糖类作为主要碳源；

其他为严格厌氧自养菌。浮霉菌细胞内存在大

量的硫酸酯酶，这种酶能够将磺胺杂多糖进行最

初的降解，从而参与分解杂多糖的过程，在碳循

环中发挥重要作用［２７］，压载舱中厌氧、较差的水

质环境皆有利于浮霉菌的生长。

盐单胞菌属为革兰氏阴性菌，是一类中度嗜

盐菌，盐单胞菌属的生长对盐度依赖大，对营养

盐含量要求低［２８３０］。这与本文的研究结果盐单

胞菌属 Ｈａｌｏｍｏｎａｓ同溶解氧、ｐＨ、盐度呈正相关
性，与营养盐、温度有较强的负相关性相一致。

在此次调查中，各海域压载水样中压载水均检测

出盐单胞菌属，具有很好的生存能力，在水温较

低且盐度较高的春季，其他异养细菌生长受到温

度和营养盐限制，生存状态不佳，但盐单胞菌适

应了相对较高的盐度环境，生存优势明显［３１］。

各海域交换的压载水微生物多样性在很大

程度上决定于当地的海洋微生物及其环境，不同

的海域生活有特定的微生物，在一定程度上可考

虑作为海域指示微生物。虽然压载水微生物数

目相对于海洋微生物有所减少，但存活下来的微

生物更应值得我们重视。压载水微生物生存机

制比较复杂，不仅仅在水体中生活，一些则是寄

生于体型相对较大的浮游动植物或是一些污损

生物，且较差的水质环境容易滋养一些致病细

菌，寄生于浮游动植物的细菌更容易在排海后传

播开来。因此，十分有必要加强压载水置换管理

以及致病微生物的防控措施。
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