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台风利奇马对海水贝塘浮游生物群落的影响

魏军丞1, 2    张    翔2    蔡逸龙2    蔡景波2    肖国强1, 2

(1. 浙江海洋大学, 舟山 316022; 2. 浙江省海洋水产养殖研究所, 浙江省近岸水域生物资源开与保护重点实验室, 温州市海洋

生物遗传育种重点实验室, 温州 325005)

摘要: 为了揭示台风前后海水池塘贝类养殖过程中浮游生物群落结构的变化, 对养殖水体环境基因组DNA中

16S 和18S rRNA基因进行了高通量测序和生物信息学分析。结果显示, 原核生物OTU数(28728)明显高于真

核生物(8498), 其中原核生物优势类群主要为变形菌门(Proteobacteria)、蓝藻门(Cyanobacteria)、拟杆菌门

(Bacteroidetes)、放线菌门(Actinobacteria)和绿菌门(Chlorobi)等; 真核生物优势类群为纤毛虫、鞭毛虫、原绵

虫、杯鞭虫、隐藻、棕鞭藻和硅藻等, 其中硅藻丰度占比在台风后显著性增加(P＜0.05)。台风过后真核生物

多样性均未发生显著改变, 原核生物Shannon指数和Simpson指数出现显著性差异(P＜0.05), 表现为先降低后

升高, 而OTU数和Chao I指数则未发生显著改变。PCoA分析显示, 台风后原核和真核生物群落结构均产生时

间异质性, 但仅原核生物群落结构产生显著差异。ANOSIM显示, 真核和原核微生物群落在台风前后均存在

显著性差异(P<0.05), 其中原核微生物每个时间点之间均有显著差异(P<0.05), 而真核微生物仅在10d后出现

显著差异(P<0.05)。RDA分析显示, 水温对原核群落结构有显著影响(P<0.05), 而化学需氧量和活性磷酸盐则

对真核生物群落结构有显著影响(P<0.05)。研究表明, 在台风扰动后, 海水池塘浮游生物群落在短期内均发生

了显著改变, 原核生物群落改变大于真核生物, 细菌群落多样性水平在先显著降低, 后恢复至台风前水平, 表
现出相较于真核微生物更强的敏感性, 且两者均未能恢复至台风前群落组成。因此, 在海水池塘贝类养殖中

应对台风影响的重点措施应主要放在防止养殖生物对环境剧变产生应激, 并适当补充用于环境调节的益生菌

制剂, 以弥补台风造成的菌相改变可能带来的生态功能缺失。

关键词: 浮游生物;   海水贝塘;   高通量测序;   16S rDNA;   18S rDNA

中图分类号: S917.1           文献标识码: A           文章编号: 1000-3207(2023)08-1301-12

 

台风等极端天气会对海水池塘生态系统具有

短暂和持久的影响, 与台风相关的强风和降水可以

通过流域的短期径流和水体的物理混合来影响水

环境, 并且浮游生物的多样性和组成受到环境因素

的影响
[1, 2]

。台风过境所引起的强混合作用导致浮

游生物垂向混合均匀, 待到水体稳定后, 浮游生物

才开始大量生长
[3]
。台风过境时会引发细菌群落的

反复演替, 当经过多次台风影响时细菌群落会被反

复、可预测地被重置; 但台风会中断浮游植物群落

的演替, 不会重置浮游植物群落的演替, 并且每次

台风都会干扰浮游植物群落的演替; 台风过境时也

会引起浮游生物群落结构的垂直变化
[4]
。在台风过

后, 海水混合增强, 表层海水温度降低, 盐度和营养

盐增加, 改变浮游植物组成, 台风从下层卷挟上来

的营养盐, 为浮游植物水华提供更多物质基础, 从
而可能出现藻类水华

[5]
。

海水贝类养殖池塘生态系统主要由浮游生物

和养殖贝类组成, 其中原核浮游生物主要为细菌,
真核浮游生物主要包括浮游植物和浮游动物, 如
真核藻类、原生动物、轮虫、枝角类和桡足类
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等
[6—8]

。在海水池塘养殖过程中, 浮游生物对池塘

养殖生态系统的物质循环和能量流动起着十分重

要作用, 不仅是生产者而且还是重要的分解者, 能
通过影响微食物环中的生物群落结构, 改变和调节

池塘养殖环境条件, 进而影响整个池塘养殖生态系

统健康状况
[9—13]

。因此, 海水养殖池塘中的水体微

生物群落是衡量养殖环境优劣的重要指标, 并且对

养殖生态系统功能的维持具有重要作用
[14]
。

海水池塘养殖的滩涂贝类主要靠滤食水中浮

游微藻和有机颗粒为食, 之前对于近岸海域贝类养

殖区域浮游群落的研究表明, 贝类滤食会降低浮游

生物的数量
[15—17], 而贝类选择性滤食会改变浮游生

物群落结构
[18, 19]

等。而浮游生物群落的多样性和

组成会受到环境因素的影响, 且台风带来的环境变

化对水体浮游生物群落的影响已有文献记载
[20], 在

南海东北部的一项研究显示, 洛克和海棠台风过后,
甲藻丰度较高, 硅藻和蓝藻丰度较低

[21]; Tseng等[22]

发现台风和降雨是影响亚热带淡水水库群落结构

的主要环境因素; 有研究表明台风会导致浮游植物

群落和生物量的变化, 从而影响赤潮的发生或发展,
其中一些有害的藻类物种产生海洋生物毒素, 可转

移到滤食性贝类, 从而导致疾病或死亡
[23, 24]

。目前

关于海水贝塘浮游生物群落的研究主要集中于细

菌种群分布规律及微生物群落多样性对环境因子

的响应及与水产动物发病的关系
[17]

、贝类养殖区

中微型浮游生物群落组成特征等
[25], 但对于台风对

海水贝塘浮游生物群落的影响研究较少, 因此阐明

台风对海水贝塘养殖环境中浮游生物群落的影响,
对于在台风过后贝类养殖管理及灾害防控具有重

要的指导意义。本研究利用高通量测序技术分别

对台风后海水贝塘水体环境基因组中的原核生物

16S rRNA基因和真核生物 18S rRNA基因进行测序

分析, 通过揭示台风后海水贝塘中浮游生物群落的

时空变化规律, 为海水贝类养殖灾后恢复管理提供

数据参考。

 1    材料与方法

 1.1    采样地点及样品采集

2019年8月10日台风“利奇马”于浙江台州登陆,
登陆时中心附近最大风力有16级(52 m/s)。台州市

三门县是浙江省海水养殖第一大县, 海水池塘养殖

面积近6.67×103 hm2
。分别于台风前后, 在三门县

花桥镇海水养殖连片池塘区域(经度121.511169, 纬
度28.936265)进行养殖水体水样采集。选择其中呈

“田”字形排布的4个面积和形状相似的滩涂贝类养

殖海水池塘作为研究对象, 分别编号A、B、C、D,

四个海水贝塘为实验重复, 并且每个池塘面积约为

1.8 hm2
。海水贝塘养殖品种为青蛤(Cyclina sinen-

sis)和泥蚶(Tegillarca granosa), 并且拥有相似的养

殖密度(约为400个/m2)、滩面布局和养殖管理措

施。日常养殖使用鲜杂鱼进行肥水, 台风后环境调

控采用商品芽孢杆菌液态制剂进行泼洒, 制剂液体

中芽孢杆菌浓度为2×107 CFU/mL, 按照泼洒后池塘

水体中浓度为1×103CFU/mL进行施用; 并于台风后

第五日进行换水, 换水量约为10%。

分别采集每个贝塘养殖水体的中层(深度50 cm)
水样, 采集时间分别为台风登陆前24h、台风登陆

后5d和换水前10d。在每个池塘采用5点取样法采

集等量水样, 混匀后装入1 L采样瓶于12h内带回实

验室进行预处理。将水样用0.22 μm孔径无菌滤膜

(MF-MilliporeTM)进行抽滤, 抽滤水样1 L, 将抽滤好

的滤膜放入5 mL灭菌离心管中, 于−80℃超低温冰

箱保存, 保存至全部采集完样品。

 1.2    水质检测

主要检测了海水养殖过程中常规水质指标, 包
括温度(T)、溶解氧(DO)、化学需氧量(COD)、活

性磷酸盐(PO4 3−-P)、亚硝酸盐(NO2 −-N)、硝氮(NO3 −-
N)、氨氮(NH4 

+-N)和总氮(TN)。采用便携式溶氧仪

(Multi 3410 SET 5, 德国WTW)现场测定水温和溶

解氧(DO)。其他指标在样品带回实验室24h 内进

行测定。氨氮(NH4 +-N)含量采用靛酚蓝分光光度法

测定; 硝酸盐(NO3 −-N)含量采用锌-镉还原法测定;
亚硝酸盐(NO2 −-N)含量采用N-(1-萘基)-乙二胺分光

光度法测定; 磷酸盐(PO4 3−-P)含量采用磷钼蓝分光

光度法测定; 化学需氧量(COD)采用酸性高锰酸钾

法测定。水质检测均按照国标GB17378.4-2007海
洋监测规范方法进行。

 1.3    DNA提取和MiSeq高通量测序

在水样采集完后, 将抽滤好的滤膜从超低温冰

箱取出, 用灭菌手术剪适当剪小、剪碎并转移至灭

菌离心管中, 使用水体微生物DNA提取试剂盒Wa-
ter DNA Kit(Omega)并依照其提取步骤提取样品水

体的环境总DNA, 将提取的DNA用1.5%琼脂糖凝

胶电泳进行质量检测。

以引物515F(5′-GTGCCAGCMGCCGCGG-
3′)和907R(5′-CCGTCAATTCMTTTRAGTTT-3′)扩
增16S rRNA基因V4区; 以引物0817F (5′-TTAGC
ATGGAATAATRRAATAGGA-3′)和1196R (5′-
TCTGGACCTGGTGAGTTTCC-3′)扩增 18S rRNA
基因的V5—V7区, 每个样设置3个重复。PCR 反应

体系(20 μL): 5×FastPfu buffer, 4 μL; 2.5 mmol/L
dNTPs, 2 μL; 5 μmol/L 上、下游引物各0.8 μL; FastPfu
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DNA聚合酶, 0.4 μL; 模板DNA 10 ng; 最后再加入

灭菌ddH2O补到20 μL。PCR反应程序: 95℃条件下

预变性3min; 95℃条件下变性30s, 55℃条件下退火

30s, 72℃条件下延伸30s, 总共进行28个循环; 最后

在72℃条件下再延伸10min。用2%琼脂糖凝胶电

泳检测PCR产物。

用琼脂糖凝胶回收试剂盒(AXYGEN)进行PCR
产物回收纯化 ,  然后再用2%琼脂糖电泳进行检

测。使用Illumina Miseq PE250平台对PCR产物进

行高通量测序, 每个PCR产物至少要测10000条以上。

 1.4    数据统计分析

Illumina MiSeq测序平台得到的原始数据(Raw
data)经过拼接、数据过滤处理和嵌合体去除得到最

终的有效数据(Effective data)。利用Uparse v7.0.1001
软件对所有样品的全部有效序列进行聚类, 将高于

97%相似性的非重复序列进行聚类。

每个OTU 在数据分析中被视为一种微生物,
OTU 为不少于300个有效碱基且与数据库中序列

相似性水平不低于97%的序列。OTU产生后, 统计

样品中含有的OTU数量及每个OTU包含的序列

数。同时, 将所有OTU序列与Silva 119库进行比对,
分析获得每个OTU的分类学信息。

利用R语言(R version 3.1.3)vegan程序包计算α-
多样性指数( Shannon, Simpson, Chao1和测序覆盖

率), 以及使用pheatmap 分析包绘制属水平的丰富

数据聚类热图。对于浮游生物群落结构计算加权

和未加权的Unifrac距离矩阵, 并基于Unifrac距离进

行主坐标分析(Principal coordinate analysis, PCoA)
并作图。利用R语言(R version 4.2.0)中的Vegan
2.6-2包和MASS包基于不同样品间微生物群落的

布雷-柯蒂斯(Bray-Curtis)相异度矩阵并进行统计学

显著性分析。使用Canoco5. 0 软件进行RDA分析

微生物种群与环境因子之间的相关性并作图。使

用R语言Indicspecie包分析基于指示值挑选显著性

(P<0.05)的标志物种, 通过XLSTAT 2019软件对指

示种作多组别比较分析并作图。统计分析采用IBM
SPSS Statistics 22进行单因素方差分析(LSD检验)。

 2    结果

 2.1    浮游生物群落结构α-多样性分析

测序数据经过均一化处理后(表 1), 其中浮游

原核生物有效序列共计240355条, 浮游真核生物有

效序列共计402041条。以97%的一致性将序列聚

类成为OTU, 浮游原核生物共检出28728个OTU, 浮
游真核生物共检出8498个OTU。

采用群落丰富度指数ChaoⅠ指数、群落多样

性指数Shannon指数、Simpson指数和覆盖率Cove-
rage 指数对台风前后不同时间段内海水贝塘中浮

游生物群落多样性进行分析。所有原核生物群落

结构Coverage 指数均在0.84 以上(表 1), 浮游真核

生物群落结构Coverage 指数均在0.92 以上(表 1),
说明样本测序结果可以反映样品的真实情况。

台风过境前后池塘水体样品中浮游原核生物

平均OTU数为3057, Chao Ⅰ指数平均值为12760.61,
不同时间点的样品OTU数和Chao Ⅰ指数无显著性

组间差异(P＞0.05), 这表明台风过后海水贝塘中细

菌种群数量未发生显著改变。浮游原核生物群落

Shannon指数平均值为6.67, Simpson指数平均值为

0.94, 不同时间点的样品间Shannon指数和Simpson
指数均有显著性差异(P＜0.05), 且表现为先降低后

升高, 这可能由于台风引起了短暂的细菌群落多样

性改变, 之后群落多样性呈现逐渐恢复的趋势 图 1)。
浮游真核生物平均OTU数为977, Chao Ⅰ指数

平均值为1518.06, 不同时间点的样品中浮游真核生

表 1    各样品高通量测序数据结果分析

Tab. 1    Analysis of high-throughput sequencing data of each sample

样本编号
Sample ID

原核生物Prokaryotes 真核生物Eukaryotes
有效序列

Sequence number
OTU数

OTU number
覆盖率

Coverage (%)
有效序列

Sequence number
OTU数

OTU number
覆盖率

Coverage (%)
A0
B0
C0
D0
A5
B5
C5
D5

A10
B10
C10
D10

28175
19142
10896
13837
31634
26063
28977
23841
20928
13219
14119
9524

4658
3338
2085
2350
4531
3722
3567
3237
3172
2144
2327
1558

0.84
0.84
0.84
0.85
0.85
0.86
0.88
0.87
0.86
0.86
0.85
0.87

20718
14759
10356
32045
25262
15424
20937
115705
8259

82716
30116
25744

721
663
591
1652
823
439
849
1405
887
1141
1591
963

0.97
0.96
0.96
0.94
0.97
0.98
0.96
0.98
0.92
0.98
0.95
0.96

注: A、B、C、D为4个实验塘, 0为台风登陆前24h, 5和10分别为5d后和10d后样品; 左侧为原核生物, 右侧为真核生物
Note: A, B, C and D are experimental ponds, 0 is 24h after the typhoon, 5 and 10 are samples 5d and 10d after the typhoon; prokaryotes

on the left and eukaryotes on the right
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物OTU数和Chao Ⅰ指数无显著性差异(P>0.05), 这
与原核生物群落分析结果类似, 表明台风过后海水

贝塘中真核生物种群数量也未发生显著改变。真

核生物群落群落Shannon指数平均值为3.85, Simpson
指数平均值为0.75, 不同时间点的样品的Shannon指
数和Simpson指数均无显著性差异(P>0.05), 这表明

相较于原核生物群落, 台风对真核生物群落的影响

较小, 真核生物对于台风引起的环境扰动具有较强

适应性。

 2.2    浮游生物群落组成

经过对有效OTU的序列比对, 规定OTU序列相

似性为97%, 结果显示, 在门水平上, 各个池塘中原

核生物群落主要优势类群为变形菌门(Proteobacte-
ria, 31.18%)、蓝藻门(Cyanobacteria, 23.75%)、拟

杆菌门(Bacteroidetes, 15.27%)、放线菌门(Actinobac-
teria, 19.54%)和绿菌门(Chlorobi, 6.58%; 图 2)。
浮游真核生物优势类群中 ,  原生动物为纤毛虫

(28.04%)、鞭毛虫(32.94%)、原绵虫(17.79)和杯鞭

虫(5.42%),  真核藻类为隐藻(3.63%)和棕鞭藻

(3.85%)、硅藻(1.99%; 图 3)。
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图 1   α-多样性指数分析图

Fig. 1   α-diversity index analysis chart
a为Shannon 指数; b为Simpson 指数; c为Chao Ⅰ 指数。字母不

同表示不同时间之间存在显著性差异(P<0.05)
a. Shannon index; b. Simpson index; c. Chao Ⅰ index. Different
letters indicate significant differences between different times
(P<0.05)
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图 2   不同池塘中浮游原核生物群落组成

Fig. 2   Composition of planktonic prokaryotes in different ponds
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图 3   不同池塘中浮游真核生物群落组成

Fig. 3   Composition of planktonic eukaryotic community in
different ponds
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在纲分类水平上, SAR超类群和泛植物两者之

和占浮游真核生物的57.9%, 以真核藻类在SAR超

类群和泛植物中的相对百分比构建箱形图(图 4)。
结果显示, 硅藻丰度占比在台风后发生显著性增加

(P<0.05), 而甲藻、绿藻和金藻在台风后未发生显

著性变化(P>0.05)。

 2.3    浮游生物群落结构分析

根据所有样品在属水平的物种注释及丰度信

息, 选取优势属(丰度>1%)及其在每个样品中的丰

度信息绘制Heatmap图, 并且以颜色梯度变化来表

现丰度值的高低, 并从分类信息和样品间差异两个

层面进行聚类分析。结果显示(图 5和图 6), 浮游原

核生物群落中主要种群为聚球藻(Synechococcus)、
Pelagibacteraceae、绿菌门(Chlorobi)和红杆菌科

(Rhodobacteraceae)等; 浮游真核生物群落中主要种

群为原绵虫(Proterospongia)、杯鞭虫(Bicosoeca)和
纤毛虫环毛亚纲(Choreotrichia)。台风过境前海水

池塘中初始浮游原核生物群落组成较为相似, 台风

过境后随养殖时间出现差异, 且第10日恢复到与台

风登陆前24h较为相似; 而海水贝塘(除D塘外)浮游

真核生物群落在台风登陆前24h较为相似, 随养殖

过程中出现差异, 但台风后未恢复到最初状态。

采用基于加权(群落组成差异)和未经加权(系
统发育)Unifrac距离的PCoA 分析衡量样本间群落

物种组成的相似度(图 7和图 8)。分析结果显示, 在
台风过境前, 初始水体中4口贝塘浮游原核和真核

生物群落均较为相似。在台风过境后, 不同时间点

的细菌群落组成和系统发育结构均产生了显著差

异(P<0.05), 呈现出明显时间异质性, 而样品组内差

异先增大而后缩小, 系统发育结构具有恢复的趋势。

真核生物群落仅系统发育结构上出现时间异质性,
群落组成则无明显规律, 这可能由于浮游动物作为

优势种群, 因其相对较强的游泳能力而分布不均,
引起组间差异加大。分析结果表明, 台风对海水贝

塘中浮游生物群落产生了明显影响, 但随着养殖过

程的进行, 在较短时间内可能得到恢复。

通过微生物群落结构相似性分析ANOSIM(Ana-
lysis of similarities), 对台风前后不同时间之间的差

异进行了比较。结果显示, 真核和原核微生物均存

在显著性差异(P<0.05), 其中原核微生物在第0和第

5天(R=0.7396, P=0.0330)、第0和第10天(R=0.3229,
P=0.0320)、第5和第10天(R=0.8229, P=0.0330)之
间都有显著差异, 而真核微生物只有在第0和第10天
(R=0.5208, P=0.0380)之间有显著差异。

 2.4    浮游生物群落组成与环境因子的关系

各采样点位水体环境因子监测指标如表 2所
示。为研究水体中微生物群落与环境因子的关系,
在门水平上对浮游生物与环境因子作RDA 分析(图 9),
坐标轴RDA1 和RDA2对浮游原核生物群落结构分

布的总解释度为86.81%, 对浮游真核生物群落结构

分布的总解释度为99.46, 说明浮游生物群落和环境

变量之间关系可靠。

RDA 分析结果显示, 水温对浮游原核生物群

落结构具有显著影响(P<0.05), 而其他环境因子对

浮游原核生物群落结构无显著性影响(P>0.05); 化
学需氧量(COD)和活性磷酸盐 (PO4 

3–-P) 对浮游真核

生物群落结构具有显著性影响(P<0.05)。
 2.5    环境显著差异物种分析

为了筛选出能对台风前后海水池塘浮游生物

群落中发生显著差异的特征物种, 通过物种指示值

进行计算, 对采集的样品在P<0.05显著性水平上进

行指示种挑选, 共选出157种浮游原核生物OTU和

27种浮游真核生物OTU。其中, 浮游原核生物的

157个物种主要属于聚球藻科(Synechococcaceae)、
远洋杆菌科(Pelagibacteraceae)、黄杆菌科(Flavo-
bacteriaceae)和红杆菌科(Rhodobacteraceae); 浮游

真核生物的27个物种主要属于鞭毛虫和部分未鉴

定的SAR超类群。将其进行聚类分析(图 10和图 11),
结果显示, 不同时间点的原核生物群落指示物种未

聚为一枝, 而受台风影响后浮游真核生物指示种与

初始样品出现差异。

 3    讨论

目前, 相对于原核生物16S rRNA基因数据库,
微型真核生物18S rRNA基因数据库所储存的信息
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图 4   台风前后不同优势藻类在丰度变化情况

Fig. 4   Changes in abundance of different dominant algae before
and after typhoon

字母不同表示不同时间之间存在显著性差异(P<0.05)
Different letters indicate significant differences between different
times (P<0.05)
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仍较少。大部分的真核生物OTU只能注释到目水

平, 少数可被注释到科水平, 极少数可被注释至属,
而绝大部分的细菌OTU可被注释到属水平, 因此对

于真核生物群落分析的准确度可能会低于原核生

物群落。在浮游生物鉴定经验和技术条件满足的

情况下, 显微鉴定所提供的浮游生物群落信息仍比

18S rRNA基因高通量测序的结果更加准确。然而,
在不具备足够鉴定经验时, 18S rRNA基因高通量测
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图 5    不同池塘中浮游原核生物群落结构Heatmap 图
Fig. 5    Heatmap of planktonic prokaryotes community structure in different ponds
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图 6    不同池塘中浮游真核生物群落结构Heatmap 图
Fig. 6    Heatmap of eukaryotic plankton community structure in different ponds
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图 7    各个样点的原核生物群落结构(左)和系统发育(右)PCoA分析图

Fig. 7    PCoA analysis of prokaryotic community structure (left) and phylogeny (right) of each sample site

PC1 (13.43%)

−0.6 −0.4 −0.2 0 0.2

PC
2 

(1
3.

11
%

)
0.5

0.4

0.3

0.2

0.1

0

−0.1

−0.2

−0.3

−0.4

B5
D5

A5

C5B0 C0 A0

D0

B10

D10
A10
C10

PC1 (51.36%)
−0.20 −0.15 −0.10 −0.05 0 0.05 0.10 0.15 0.20

PC
2 

(1
6.

88
%

)

0.10

0.08

0.06

0.04

0.02

0

−0.02

−0.04

−0.06

−0.08

C0
A5

C10

A10 B10

D10

B5

  D5
C5 A0

B0

D0

图 8    各个样点的真核生物群落结构(左)和系统发育(右)PCoA分析图

Fig. 8    PCoA analysis of eukaryotic community structure (left) and phylogeny (right) of each sample site

表 2    水质检测结果

Tab. 2    The result of water quality

样本编号
Sample ID

T
(℃)

DO
(mg/L)

COD
(mg/L)

PO4 
3–-P

(mg/L)
NO2 

–-N
(mg/L)

NO3 
–-N

(mg/L)
NH4 

+-N
(mg/L)

TN
(mg/L)

A0 28.1 5.16 3.92 0.0504 0.1501 0.4808 0.2690 0.8999
B0 28.8 5.27 2.00 0.0208 0.1717 0.5368 0.3521 1.0606

C0 28.3 5.25 2.00 0.0194 0.1496 0.5396 0.3493 1.0385

D0 28.6 5.50 2.08 0.0194 0.1748 0.5347 0.3995 1.1090

A5 30.8 6.08 2.64 0.0181 0.2128 0.6664 0.2542 1.1334

B5 30.9 6.17 3.84 0.0221 0.0414 0.1341 0.1124 0.2879

C5 30.8 6.15 3.04 0.0208 0.1501 0.4707 0.1255 0.7463

D5 31.1 6.24 4.48 0.0181 0.0847 0.3125 0.1329 0.5301

A10 30.1 7.02 4.00 0.0221 0.0098 0.0498 0.0248 0.0844

B10 30.3 6.48 4.80 0.0181 0.0082 0.0475 0.0487 0.1043

C10 30.1 6.93 4.40 0.0113 0.0049 0.0342 0.0901 0.1291
D10 30.0 6.78 3.20 0.0086 0.0500 0.1710 0.2801 0.5012
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序技术提供了以前从未被揭示过的信息, 从而增进

了人们对养殖环境中真核生物群落的了解。

养殖水体中浮游生物群落通常包含了原核生

物(细菌、古菌)群落和真核生物(真核藻类、原生

动物、轮虫、枝角类和桡足类)群落, 对于其中任

何一类的种类鉴定都需要有较高的鉴定技术和相

关经验, 而利用基于16S和18S rRNA基因的高通量

测序技术能够在不具备相应技术和经验的条件下,
相对较好地完成对整个浮游生物群落的扫描, 获得

相应的群落结构图谱, 并用于生态学统计分析。

 3.1    台风过境前后对浮游生物群落组成的影响

变形菌门通常是水环境中主要的原核生物, 主
要由于变形菌门在原核生物表型分类或分子生物

学分类中占据绝对优势
[26]

。变形菌门包括光营养

性、化能自养型和化能异养型细菌, 在水体中变形

菌门主要为α-变形菌亚门, 变形菌在很多养殖环境

中占据优势地位
[10, 27], 其在大菱鲆养殖水体中为

70%[28]
、南美白对虾养殖水体中为70.7%[29]

、拟穴

青蟹养殖水体中为86.84%[30]
、贝类养殖水体中为

59%[31]
。本研究中同样表现为相对丰度较高的优

势菌门, 其中变形菌门主要包括α-变形菌、β-变形

菌、γ-变形菌和δ-变形菌, 其分别占变形菌门的

70.07%、4.89%、18.94%和4.91%。放线菌门和拟

杆菌门同样也是水体中的主要微生物, 在养殖水体

中也具有重要的功能
[27], 放线菌门可产生胞外酶、

多种次生代谢物和溶藻活性物质等物质, 并且在腐

殖质形成中具有重要作用等
[32], 而拟杆菌门具有产

生胞外水解酶以降解几丁质、琼脂等生物大分子

等功能
[33], 本研究海水贝塘养殖水体样品中检测到

大量的放线菌门和拟杆菌门细菌, 推测这些细菌在

海水池塘养殖中起到死亡藻类分解、饲料残余有

机质分解的作用。之前有研究发现绿菌门中存在
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图 10   浮游原核生物群落指示物种聚类分析图

Fig. 10   Cluster analysis diagram of indicator species in planktonic proka-
ryote community
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图 11   浮游真核生物群落指示物种聚类分析图

Fig. 11   Cluster analysis diagram of indicator species in plank-
tonic eukaryotic community
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图 9    各个样点的浮游生物(a. 浮游原核生物群落; b. 浮游真核生物群落)与环境因子的RDA分析

Fig. 9    Plankton at each sample site (a. planktonic prokaryote community; b. planktonic eukaryotic community) and RDA analysis of
environmental factors
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一些具有亚硝盐氧化作用的化能自养细菌
[34]

。本

研究中绿菌门含有大量与先前报道中近缘或同属

的细菌种群, 且绿菌门的相对丰度略高于海水鱼类

水体
[35], 这暗示海水贝塘中绿菌可能参与了池塘水

体中氮素的生物地化循环, 起到了降低水体亚硝浓

度的作用。对城市淡水系统的研究表明, 在台风登

陆后, 变形菌门、蓝菌门和拟杆菌门的相对丰度增

加, 而放线菌门的相对丰度下降
[20], 而在本研究中

台风登陆后变形菌门相对丰度下降且浮游原核生

物多样性降低, 相对于城市小型淡水湖泊, 海水池

塘系统与之产生差异的可能原因为系统水体容量

和初始浮游生物类型。

乔玲等
[25]

发现扇贝养殖区隐藻是浮游植物的

主要类群, 相对丰度较高的浮游动物是纤毛虫。这

与本研究结果类似, 在海水池塘真核生物群落中,
纤毛虫、鞭毛虫、隐藻、棕鞭藻和硅藻占优势, 这
可能暗示了海水养殖环境中真核生物受其近岸海

区的影响。纤毛虫作为海洋微食物网的重要组成

部分, 主要以微微型和微型浮游生物为食物, 但又

被中型浮游动物和鱼类幼体等所摄食, 扮演着连接

微食物网和经典食物链的重要角色
[36]

。本研究发

现, 贝塘水体中优势真核生物主要为纤毛虫, 其次

为鞭毛虫, 而鞭毛虫随着环境变化程度较大, 这表

明海水池塘中较为稳定的纤毛虫群落可能是海水

池塘微食物网的关键环节。有研究表明, 台风过后

盐度和营养盐增加, 从而导致浮游植物群落和生物

量的变化, 进而有可能出现藻类水华
[37]

。台风导致

浮游植物群落由黄藻向硅藻的转变, 并且可能随后

导致生物碳的加速下沉; 台风过后受陆地影响形成

的富硅营养环境可能使硅藻在其他浮游植物类群

(如甲藻)短暂增加后占优势
[38]

。2016年台风“凯米”
后南海海区中硅藻丰度增加

[5], 2019年台风“利奇

马”后渤海海区的甲藻、硅藻增加, 并且在不久后

观察到赤潮的发生
[39]

。在本研究中台风过后硅藻

在真核藻类中的相对丰度占比也显著性升高, 这表

明台风对于能够快速利用水体中营养物质的藻类

具有积极作用, 但也要注意在水体富营养化时产生

水华的风险。有研究表明有毒藻类, 如伪菱形藻和

链球藻可能会在台风后丰度增加
[23, 39], 因此在台风

过后, 应重视该海域海水和动物中的海洋生物毒素,
防治危害池塘生物。

 3.2    环境因子对浮游生物群落结构影响

浮游生物群落结构受多种环境因子的综合影

响, 比如水温、溶氧、透明度和pH 是影响浮游生

物群落的直接因子, N、P 等营养盐类可通过影响

浮游植物生物量而间接影响浮游动物
[40—42]

。有研

究表明水温是被广泛认为能够影响浮游生物分布

的重要环境因子
[6], 并且温度、硝酸盐、硅酸盐和

磷酸盐是近海浮游植物群落的主要控制因子
[21]

。

虽然台风持续时间较短, 但对环境、物种组成和群

落结构带来的破坏和影响巨大
[20]

。在本研究中, 台
风登陆前24h不同池塘的浮游生物群落结构无明显

差异, 台风登陆后浮游生物群落结构出现时间异质

性, 其中海水池塘水体细菌群落随着养殖过程的进

行发生改变, 并且原核微生物群落在每个时间点之

间均有显著差异, 而真核微生物群落仅在10d后出

现显著差异。细菌群落的多样性和组成受到环境

因素的影响
[20], 在本研究中细菌群落的主要影响因

子为水温, 台风及大雨搅动了池塘底质并同步降低

了水体温度, 可能是导致细菌群落多样性发生改变,
但其种群丰富度未明显改变的原因。研究表明台

风过境时会引发细菌群落的反复演替, 且细菌群落

的演替会受台风的强度和次数所影响
[4]
。台风带来

的强降雨不仅会使水体pH下降、水体盐度降低, 造
成水体温度和盐度的分层, 还会使病原微生物大量

繁殖
[43], 因此在台风期间要时刻关注病原菌的情

况。而对浮游真核生物群落结构具有显著性影响

的化学需氧量和活性磷酸盐, 可能由于台风登陆时

大风暴雨搅动了底泥从而释放沉积质中的残饵碎

屑, 导致了水体中有机质浓度升高, 从而促进浮游

微藻生长, 尤其是硅藻的大量生长, 引起真核微生

物群落组成发生改变。

 4    结论

综上, 台风导致海水贝类养殖池塘中浮游生物

群落发生显著且不可逆的改变, 主要表现为: (1)群
落多样性方面, 导致细菌群落多样性水平在5d内显

著降低, 在10d后恢复至台风前水平, 而真核微生物

则没有明显改变; (2)微生物群落组成方面, 细菌群

落组成更快地发生显著性改变, 表现出较真核微生

物更强的敏感性, 且两者均未能恢复至台风前群落

组成。因此, 在海水池塘贝类养殖实践中, 应将台

风后防灾重点措施主要放在防止养殖生物对环境

剧变产生应激, 及时更换水体, 并适当补充用于环

境调节的益生菌制剂, 以弥补台风造成的菌相改变

可能带来的生态功能缺失。
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IMPACT OF TYPHOON LEKIMA ON PLANKTON COMMUNITY IN
SHELLFISH MARICULTURE POND

WEI Jun-Cheng1, 2, ZHANG Xiang2, CAI Yi-Long2, CAI Jing-Bo2 and XIAO Guo-Qiang1, 2

(1. Zhejiang Ocean University, Zhoushan 316022, China; 2. Zhejiang Key Laboratory of Exploitation and Preservation of Coastal
Bioresource; Wenzhou Key Laboratory of Marine Biological Genetics and Breeding, Zhejiang Mariculture Research Institute,

Wenzhou 325005, China)

Abstract: In order to reveal the changes of plankton community structure during shellfish culture in seawater ponds be-
fore and after typhoon, 16S and 18S rRNA genes in the genomic DNA of aquaculture water environment were ana-
lyzed by high-throughput sequencing and bioinformatics. The results showed that the number of OTU in prokaryotes
(28728) was significantly higher than that in eukaryotes (8498), and the dominant groups of prokaryotes were Proteo-
bacteria, Cyanobacteria, Bacteroidetes, Actinobacteria and Chlorobi; the dominant groups of eukaryotes are ciliates, fla-
gellates, protozoa, cup whipworms, cryptoalgae, Phaeoflagellates, diatoms, etc., among which the diatom abundance in-
creased significantly after typhoon (P<0.05). After the typhoon, biodiversity of eukaryotes did not change significantly,
meanwhile the Shannon index and Simpson index of prokaryotes showed significant differences (P<0.05), which de-
creased in 5d and then increased with time, while the OTU number and Chao I index did not change significantly. The
PCoA showed that the community structure of prokaryotic and eukaryotic organisms changed markedly after typhoon.
ANOSIM showed that prokaryotic microbial communities were significantly different at each time point (P<0.05),
while eukaryotic microbial communities significantly in 10d (P<0.05). Water temperature had a significant impact on
prokaryotic community structure (P<0.05), while eukaryotic community was influenced by chemical oxygen demand
and phosphat (P<0.05). The study suggested that after the typhoon disturbance, plankton communities markedly
changed, prokaryotes was more sensitive than the eukaryotes. The diversity level of bacterial community decreased sig-
nificantly at first, then returned to the level before typhoon, showing stronger sensitivity than that of eukaryote, and
both of them failed to return to the community composition before typhoon. Therefore, the key measures to deal with
the impact of typhoon in shellfish culture in seawater ponds should be mainly to prevent cultured organisms from caus-
ing stress to the drastic environmental changes, and to supply probiotics for environmental regulation appropriately, so
as to make up for the loss of ecological functions possibly caused by the change of bacteria phase caused by typhoon.

Key words: Plankton community; Shellfish pond; High-throughput sequencing; 16S rRNA; 18S rRNA
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