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填海工程对海洋沉积物微生物群落的影响

黄　备,邵君波

(浙江省舟山海洋生态环境监测站,浙江 舟山　３１６０２１)

摘要:为了解海域微生物的群落结构和空间差异,探究其与环境的潜在联系,选择大型石化基地浙江舟山市鱼山

岛海域,以期为我国海洋工程建设的环境管理提供技术支撑.在基地建设围填海时期,设置１０个海域生态监测

站,按«海洋监测规范»和«海洋调查规范»对海域沉积物进行取样调查.结果显示,海域环境明显受到长江、钱塘

江等入海河流的影响,有机碳 (TOC)、石油类(Oil)、砷(As)、镉(Cd)、铜(Cu)和铅 (Pb)均在海域西北形成高值

区,并逐步向东部海域递减.应用IlluminaMiSeq宏基因组高通量测序技术,在海域沉积物中鉴定得到古菌和细

菌共３９门、２６０科、４３１属.从门水平上看,变形菌门(Proteobacteria)在各站位均表现出明显优势,其相对丰度占

总数的３９％;其它较为丰富的门类包括放线菌门(Actinobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteria)、绿弯菌(ChloＧ
roflexi)、拟杆菌门(Bacteroidetes)和泉古菌(Crenarchaeota).从属水平上看,Gamma变形菌是最主要的优势菌,

其它主要种类还有 Deltar变形菌、拟杆菌、放线菌、酸杆菌、浮霉菌(Planctomyces)、Beta变形菌和黏球菌(MyxoＧ
coccus),Delta变形菌成为微生物群落的主要种类之一,显示海域环境一定程度地受到了沿岸人类活动的影响.

微生物与环境因子的相关性分析表明,有机碳、砷和底栖生物对微生物门水平的群落分布具有显著性影响,奇古

菌、黏胶球形菌和PＧSR１与石油类、砷、铅、镉等重金属呈显著负相关.
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　　围海造地是一个有效制造平地作为城市发展的

方法,也是沿海地区缓解土地供求矛盾、扩大发展空

间的有效手段,具有巨大的社会效益和经济效益,世
界上大部分沿海国家和地区都有填海造地的历史

(胡小颖等,２００９).伴随着我国城市化、工业化和人

口向沿海地区集聚趋势的进一步加快,土地资源不

足导致的用地矛盾突出,已成为制约沿海地区社会

经济可持续发展的重要因素.在这一背景下,沿海

各地纷纷把发展的空间推向海洋,兴起了围填海造

地热潮(张明慧,２０１２).频繁的填海活动导致了严

重的后果,如生态系统破坏、地质灾害以及海洋环境

质量恶化等(Duanetal,２０１６).大规模工程建设和

围填海活动改变了海岸、海湾和河口的自然形态,从
而引发水动力环境、冲淤环境等变化,进而引起重大

的生态问题 (张翠萍等,２０１３).已有国内学者研究

了围垦前后浮游生物和底栖生物群落结构的变化,
证实围填海改变了海洋物理化学环境,导致生态系

统结构和功能的变化 (袁兴中等,２００１;李强等,

２００８;黄备等,２０１５).舟山绿色石化基地位于浙江

省舟山市岱山县鱼山岛,按照规划要求,该项目将逐

步建成世界一流绿色石化产业基地,成为我国长三

角地区石化产业新的增长极.因基地建设用地的需

要,规划在鱼山岛西侧开展围填海,围垦后形成深水

岸线长约４０００m,陆域面积约４１km２.围填海工

程于２０１５年启动,计划于２０１８年完成,目前处于工

程建设期.
海洋沉积物是地球上面积最大的覆盖层,约为

３．５×１０８km２,占覆盖地球面积的４８．６％,是海洋生

态系统的重要组成部分,也是地球上最复杂的微生

物栖息地.据估计,海底沉积物中原核生物的生物

量占全球原核生物生物量的１/２~５/６,占全球生物

总生物量的１/１０~１/３(李涛等,２００８);海洋环境中

绝大多数微生物处于未可培养的状态,影响了对环

境微生物的深入研究(Arakaki,etal,２０１０);在众

多的微生物中,只有不到１％的微生物能够通过人

工培养方法分离出来(Gansetal,２００５).随着近几

年分子生物学技术的普及,从 DNA 水平探究微生

物的多样性已成为当前研究最主要的技术手段,并

推动了海洋微生物学的快速发展(Venteretal,

２００４).



近年来,关于近海沉积物微生物的研究成为新

的热点领域,很多学者都对不同区域的海洋沉积物,
分别采用不同的分子生物学技术手段开展研究(张
东声,２０１１;杜萍等,２０１２;王健鑫等,２０１２;有小娟

等,２０１３;刘明华等,２０１５).然而,应用现代分子

生物学技术手段对围填海工程附近沉积物微生物群

落组成进行深入调查,并结合沉积物环境因子分析

其群落变化的相关报道还未曾见到.本文基于IlＧ
lumina成熟的 TruSeq边合成边测序技术的 MiSeq
高通量测序平台,对围填海工程附近环境微生物多

样性进行调查,并应用多种统计分析工具,对海域微

生物群落与环境因子的潜在联系进行了研究,旨在

分析微生物群落的结构和空间差异,探究其与环境

的潜在联系,以期为我国海洋工程建设及沿海地区

经济发展与环境管理提供技术支撑.

１　研究方法

１．１　样品采集

围绕舟山绿色石化基地建设施工现场(大、小鱼

山岛)及其周边海域,设置了１０个海域生态监测站

位(图１).２０１６年５月,利用专业海洋调查船“浙海

环监”号,用静力式采泥器采集各站位沉积物,取表

层(５cm)泥样于灭菌的１０mL冻存管中,８０℃冷

冻保存并带回实验室.

图１　海域采样站位

Fig．１　Locationofsamplingsitesinthestudyarea

１．２　总DNA提取

各站位样品总 DNA 采用 TIANGEN TIANaＧ
mpSoilDNAKit试剂盒提取,按标准流程操作,具
体步骤如下:

(１)取７５０μLSA 缓冲液和０．２５g玻璃珠至

２mL离心管;

(２)在 上 述２mL离 心 管 中 加 入 沉 积 物 样 品

０．５g,涡旋混匀１５s;
(３)向上述２mL离心管中加入６０μLSC缓冲

液,涡旋振荡１０min至样本混匀;
(４)１２０００r/min离心１．５min,转移上清至新

的２mL离心管;
(５)加入５μLProteinaseK 溶液,混匀离心,

５６℃ 孵育１０min;
(６)加入２５０μLHA缓冲液,涡旋５s,４℃放置

５min;
(７)１２０００r/min离心１min,转移上清至新的

２mL离心管,加入２００μLHB缓冲液,混匀,４℃放

置５min;
(８)１２０００r/min离心１min,转移上清至新的

２mL离心管,加入１２００μLGF缓冲液,颠倒数次

混匀;
(９)取上述溶液于CB３吸附柱中(吸附柱放入

收集管),１２０００r/min离心３０s,弃废液,将吸附柱

放回收集管;
(１０)向吸附柱中加入 ５００μLPWS 漂洗液,

１２０００r/min离心３０s,弃废液,将吸附柱放回收集

管;
(１１)向 吸 附 柱 中 加 入 ５００ μL ７０％ 乙 醇,

１２０００r/min离心３０s,弃废液,将吸附柱放回收集

管;
(１２)１２０００r/min离心２min,弃废液;
(１３)将吸附柱置于室温放置数分钟,以彻底晾

干吸附材料中残余的漂洗液,放入新的１．５mL离

心管中,向吸附膜的中央悬空滴加１００μLTE洗脱

缓冲液,室温放置５min;
(１４)１２０００r/min离心２min,收集 DNA溶液

于离心管中,２０℃储存待用.

１．３　测序文库构建与测序

测序样品交由杭州晶佰生物科技有限公司,按
照１６S宏基因组测序标准流程构建环境微生物１６S
rRNA 基 因 V３ V４ 可 变 区,引 物 序 列:３４１FＧ
CCTACGGGNGGCWGCAG; ８０５RＧGACTACHＧ
VGGGTATCTAATCC,测序文库并进行相应的质

量控制,应用IlluminaMiSeq双末端(２５０bp×２)测
序平台完成序列测定.

１．４　数据分析

１．４．１　质量控制　原始测序数据首先应用perl脚

本进行质量过滤,切除３＇端质量值低于Q１５的碱基;
再用Flash软件对序列切除低质量的序列进行拼
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接,保留拼接后的长序列,即去除未拼接的序列;然
后用cutadapt软件,从长序列去除引物序列(最多

两个错配);最后保留序列长度≥３５０bp,没有模糊

碱基 N的序列.

１．４．２　生物信息　通过预处理获得的高质量序列

中,使用DESeq软件包随机抽取４００００条高质量序

列以平衡取样和测序深度差异,应用 mothur软件,
按９７％序列相似度划分 OTU(OperationalTaxoＧ
nomicUnit),计算α、β多样性指数,绘制稀释曲线,
通过比对Silvav１２３数据库进行物种划分和后续统

计分析,并绘制进化树热图.

１．４．３　数据统计　对获取的 OTU 及种类组成数

据,结合环境因子,应用SPSS软件计算Pearson相

关系数并绘制热图;应用R语言 Vegan程序包进行

主成分(PCA)分析,展示微生物群落的结构和空间

差异;应用Past软件进行典型关联(CCA)分析,探
究其与环境的潜在联系.

１．５　海域底质生态环境监测

海域底质生态环境监测内容包括粒度、石油类、
汞、砷、铜、镉、铅、锌、铬、有机碳、底栖生物等.监测

采样和分析方法按 «海洋监测规范»(GB１７３７８
２００７)和«海洋调查规范»(GB１２７６３ ２００７)进行,并
全程实施质量控制.

２　结果与分析

２．１　海域环境因子

按１．５描述的方法开展研究海域底质环境调

查,其中几项主要因子监测结果如表１.
表１　主要环境因子监测结果

Tab．１　Primaryenvironmentalfactorsduringtheinvestigation

项目 最大值 最小值 均值 标准偏差

粒径/Φ ６．２４ ２．４２ ５．５５ ０．９７
有机碳/％ ０．４２ ０．０７ ０．３０ ０．１０

石油类/mgkg１ ３．４０ ０．５０ １．８９ １．０１
铜/mgkg１ ３２．７０ ４．００ ２６．０４ ７．５５
镉/μgkg１ ５２．４０ １７．６０ ４４．１４ ９．１２
汞/mgkg１ ０．１２ ０．０２ ０．０７ ０．０３
铅/mgkg１ ２８．９０ ８．１０ ２２．８９ ５．５９
砷/mgkg１ １４．３０ ６．９３ １１．７０ １．９０

底栖生物量/gm２ １．８０ ０．００ ０．３５ ０．５０

　　研究海域沉积物主要生态环境因子的平面分布

如图２所示.海域底质环境明显受到其西北侧的杭

州湾和长江口径流的影响,多种环境因子如有机碳、
石油类以及重金属砷、镉、铜和铅均在研究海域西北

形成高值区,并逐步向东部海域递减.沉积物总汞

在研究海域西南角形成一个明显的高值区,这一海

域正是甬江的入海口,总汞的平面分布可能与此相

关.与这些环境因子分布相反,底栖生物生物量在

东部海域形成高值区,在西北海域形成了一个生物

量接近于零的低值区,底栖生物沙漠化趋势明显.
微生物群落 OTU 数量分布与底栖生物类似,形成

明显的从东部高值区向西部海域递减的分布趋势.

２．２　海域沉积物微生物群落

２．２．１　序列统计　本研究共获石化基地附近海域

１０个 站 位 沉 积 物 的 微 生 物 原 始 序 列 ３６５７０６ 对

(pairＧendreads),站位间序列数为３２１７０~３９０４４
条,序列平均长度为４１８bp.经质量控制和序列优

化,筛选出高质量序列３０９３４１条.考虑到各站位测

序数据差异较大,本研究进一步随机抽样,将数据标

准化,以平衡采样误差对后续分析的影响.原始序

列通过预处理,按９７％序列相似度进行划分,详见

表２.
应用 Mothur软件对优化序列进行随机抽样,

以抽到的序列数与其 Chao１指数构建稀释曲线如

图３所示.结果显示,各站位曲线均趋向平坦,说明

本实验测序数量合理,OTU 取样已达到或接近饱

和,实验结果基本反映了样品的物种多样性.

２．２．２　微生物种类组成　在研究海域沉积物中鉴

定得到古菌和细菌共３９门、２６０科、４３１属.从门水

平上看,变形菌门(Proteobacteria)在各站位均表现

出明显优势,其相对丰度占总数的３９％.其它较为

丰富的门类包括放线菌门(Actinobacteria)、酸杆菌

门(Acidobacteria)、绿弯菌(Chloroflexi)、拟杆菌门

(Bacteroidetes)和泉古菌(Crenarchaeota);各站位

门类组成见图４.从属水平上看,Gammar变形菌

是最主要的优势菌,其它主要种类还有 Deltar变形

菌、拟杆菌、放线菌、酸杆菌、浮霉菌(PlanctomyＧ
ces)、Bate变形菌和黏球菌(Myxococcus);各站位主

要种属组成见图５.
通过分类树热图来反映研究海域微生物群落组

成和物种丰度,图内层是物种分类树(图６).在分

类树的末端,采用热图的方法,表示样品丰度的大

小,颜色越深,丰度越大.Gamma变形菌门、Delta
变形菌门、拟杆菌门、酸杆菌门和浮霉菌等组成了研

究海域绝大多数的微生物群落.丰度热图显示各测

点中高丰度微生物组成基本一致,但也有个别例外,
如放线菌纲和螺杆菌科的(Sulfurovum)在 Y９测站

明显高于其它各测站,古菌和拟杆菌门在 Y５测站

明显高于其它各测站,厌氧绳菌科(AnaerolineaceＧ
ae)在 Y７测站明显高于其它各测站.
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图２　研究海域沉积物主要环境因子平面分布

Fig．２　Spatialdistributionofprimaryenvironmentalfactorsinthestudyarea
表２　海域沉积物微生物序列信息统计

Tab．２　Sequenceinformationofthemicrobialcommunity
insedimentsamples

站位
原始

序列

有效

序列

优化

序列

可操作分类

单位(OTUs)

Y１ ３６５０２ ３５４３３ ３１６９１ ４３０２
Y２ ３６０３８ ３５１５７ ３０４０１ ３５６３
Y３ ３６６６３ ３５２７１ ３１１２７ ４４２９
Y４ ３６１２４ ３５０３０ ３１１７８ ４２７１
Y５ ３７３３４ ３６０８０ ３０９３６ ３８１１
Y６ ３８４３８ ３７３４０ ３２４３６ ４３５８
Y７ ３５２２６ ３３９０３ ２９６３６ ３６００
Y８ ３８１６７ ３７０７３ ３１９２４ ４４２５
Y９ ３９０４４ ３７６８２ ３２７５３ ３１３８
Y１０ ３２１７０ ３１４４１ ２７２５９ ３５９８

图３　海域沉积物微生物稀释曲线

Fig．３　Rarefactioncurveofthemicrobialcommunityin
sedimentsamples

图４　海域沉积物微生物种类组成(门水平)

Fig．４　Microbialcommunitycompositionofmarinesedimentatthephylumlevel

２．２．３　微生物多样性　本研究采用 Mothur软件,
按９７％ 序 列 相 似 水 平 计 算 Chao１、Shannon 和

Simpson多样性指数,并根据Coverage计算结果评

估测序深度(表３).结果发现,各站位总体菌群丰

度指数Chao１指数较高,均值为５７２９,站位有一定

的差异.Shannon指数平均为９．６５,Simpson指数

平均接近１,显示出各站微生物多样性非常高,且站

位间差异较大.各站位测序深度指数 Coverage平

均为０．９,说明各样品文库的覆盖率较高,没有被测

出的概率极低,进一步证实了稀释曲线的结论.
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图５　海域沉积物微生物种类组成(属水平)

Fig．５　Microbialcommunitycompositionofmarinesedimentatthegeneralevel

图６　微生物群落分类树热图

Fig．６　Abundanceheatmapofthemicrobialcommunityrepresentingquantitativetaxontraits
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表３　海域沉积物微生物多样性指数

Tab．３　Biodiversityofthemicrobialcommunity
inmarinesediment

站位
Chao１
指数

Coverage
指数

Shannon
指数

Simpson
指数

Y１ ６４８３ ０．８８ ９．９８ １．００
Y２ ４９８４ ０．９０ ９．３３ ０．９９
Y３ ６６４９ ０．８７ １０．００ １．００
Y４ ６２４６ ０．８８ １０．１０ １．００
Y５ ４６８８ ０．９０ ９．６０ ０．９９
Y６ ６３８４ ０．８８ １０．１０ １．００
Y７ ５１８８ ０．９０ ９．１５ ０．９９
Y８ ６５５６ ０．８８ １０．００ １．００
Y９ ４６３４ ０．９１ ８．９６ ０．９９
Y１０ ５４７９ ０．９０ ９．３３ ０．９９

　　主成分分析(PrincipalComponentAnalysis,

PCA)表明,通过分析不同样品 OTU(９７％相似性)
组成,可以反映样品间的差异和距离.从图７可知,
相对而言,１０个测点中,Y７和 Y９与其它测点距离

较远,这两个测点的微生物群落与其余测点差异较

大,且 Y７与 Y９之间差异也非常大;而其余各测点

没有发现明显的规律.

图７　海域沉积物微生物群落PCA图

Fig．７　Principalcomponentanalysisofthemicrobial
communityforeachsamplingsite

２．３　对环境因子的响应

为了直观反映沉积物微生物与环境因子之间的

相关关系,本研究应用Past软件,采用 CCA 分析法

进行排序.通过分析微生物门类多样性与环境因子

的相关性发现,在CCA 排序图中,第一轴和第二轴

分别解释了总变异的７１．７％和１４．７％(图８),这表

明本研究开展的环境因子在较大程度上能够解释沉

积物微生物群落的变异.图中圆点代表微生物门

类,射线代表环境因子.环境因子的射线越长,表明

该因子对研究对象的影响程度越大;而微生物到环

境因子垂直距离的长短决定了两者之间的相关性大

小,距离越短相关性越大,距离越长相关性越小.从

图８可知,有机碳、砷和底栖生物的密度和生物量对

微生物门水平的群落分布具有显著性影响.

图８　沉积物微生物组成与环境因子CCA排序

Fig．８　CCAordinationshowingtherelationshipofmicrobe
compositionwithenvironmentalfactors

通过计算微生物门类组成与环境因子间PearＧ
son相关系数并绘制热图,发现一些微生物门类的

组成和分布与主要环境因子具有较明显的相关关系

(图９).奇古菌(Thaumarchaeota)、黏胶球形菌

(Lentisphaerae)和PＧSR１与石油类、砷、铅、镉等重

金属呈显著负相关;而 Microgenomates和 MarinＧ
imicrobia与粒径、砷、汞、镉等重金属呈显著正相

关.反映出这些类群微生物对特征污染物的指示意

义,也反映了其对典型污染物的潜在降解或吸附能

力.

３　讨论

３．１　变形菌是我国近海沉积物的优势类群

海洋沉积物微生物群落是其生态系统的重要组

成部分,在海洋碳、氮、磷和硫等生源要素的矿化和

循环中具有关键作用(Kinghornetal,２００９).在高

压、高盐的特殊生境下,沉积物中更可能富集功能特

异的微生物类群.有研究表明,海洋微生物可能高

达１０００万种(Soginetal,２００６).众多学者对我国

近海沉积物微生物群落进行了研究,孙静等(２０１４)
同样利用IlluminaMiseq高通量测序技术,对我国

黄东海近海海域沉积物样品原核微生物群落结构及

多样性进行研究,共获得７４个门类,其中变形菌门、
浮霉菌门和泉生古菌门的占比相对较高,分别占总

数的 ４４％、１１．２％ 和 ９％.众 多 学 者 利 用 PRCＧ
DGGE等相关技术对我国近海海域进行了表层沉

积物多样性研究,发现变形菌门在黄海、东海、椒江
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图９　沉积物微生物组成与环境因子Pearson相关系数热图

Fig．９　Pearsoncorrelationcoefficientsbetweenmicrobecompositionandenvironmentalfactorsbyheatmap
口和胶州湾海域沉积物样品中均是最大的优势类群

(宋志刚等,２００６;刘欣等,２０１０;张健等,２０１０;黄备

等,２０１７).相对而言,对舟山海域的海洋沉积物细

菌群落研究就较少,何建瑜等(２０１３)对舟山沿岸海

底沉积物样品进行了可培养菌及非培养细菌群落的

研究,发现厚壁菌门和变形杆菌门是两大优势类群;
尹冰玉等(２０１１)对舟山枸杞岛海藻场沉积物样品进

行细菌多样性分析,认为变形细菌门、厚壁菌门、放
线菌门、绿屈挠菌门和酸杆菌是其主要类群.

３．２　填海工程改变微生物群落结构和生物多样性

从门水平上看,变形菌门在各站位均表现出明

显优势,而其它主要门类如放线菌门、酸杆菌门、绿
弯菌、拟杆菌门和泉古菌在我国近海沉积物微生物

群落中均有报道.从属水平上看,Gammar变形菌

在各 站 位 中 均 是 最 主 要 的 优 势 菌,这 与 Liu 等

(２０１５)对我国北部边缘海沉积物细菌和古菌群落的

研究结果一致;Kawahara等(２００９)在Sagami湾研

究有机物富集梯度对海洋养殖场沉积物细菌群落影

响时发现,相对污染严重的测点,Gammar变形菌在

未受污染影响的测点检出频率更高;相反,Deltar变

形菌在受污染测点的相对丰度最高.本研究海域位

于正在建设中的大型石化工程鱼山岛周边海域,且
受到附近长江、钱塘江和甬江入海径流影响,从图２

可知,有机碳以及多种重金属在上述入海口附近区

域均形成了高值区,底栖生物和微生物的 OTU 数

量在此形成了低值区.本次研究显示,调查海域由

于项目建设及周边入海河流影响,海域环境质量受

人类活动对海域微生物群落组成的影响较大、污染

相对较严重,一定程度上造成了调查海域 Deltar变

形菌成为微生物群落主要种类之一.从海域微生物

群落PCA图(图７)可见,各测点中,Y７和 Y９明显

远离其它测点,显示这两个测点的细菌群落组成与

其它测点存在较大差异.结合分类树热图(图８),
在 Y７和 Y９中存在的一些细菌类群如放线菌纲、厌
氧绳菌科和螺杆菌科明显高于其它各测站,由此也

证实了 Y７和 Y９测点的细菌群落较为特殊.从采

样示意图中可以发现,Y７和 Y９测点紧临鱼山岛,
直接面对围填海工地.海洋微生物的组成及其多样

性与环境温度、季节、深度等环境条件相关(付新华

等,２０１７).围填海工程可以改变海洋的理化环境,
引起海洋生态系统的结构和功能变化.围填海造成

河口、海湾的潮流动力减弱,导致附近海区浮游植

物、浮游动物、鱼类多样性普遍降低,引起优势种和

群落结构的变化(Hickey& Healy,２００２).已有众

多学者就围填海工程对海域浮游植物、浮游动物和

底栖生物的生态影响进行了调查研究(袁兴中等,
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２００１;黄备等,２０１５;崔磊等,２０１７);但研究围填工程

对微生物群落影响的非常少,Hua等(２０１７)使用

Illumina测序技术,采集不同年代的江苏省围垦区

潮间带土壤样品,研究其细菌群落组成,发现所有样

品中优势菌均为变形菌门、放线菌门、拟杆菌门、酸
杆菌门、绿弯菌和浮霉菌,但随着时间推移,开垦活

动极大地改变了潮间带细菌群落结构,特别是一些

典型的海洋细菌(如gaetulibacter,Alcanivorax)
消失,而其他细菌(Niabella,Flavisolibacter)逐渐

增加.

３．３　底泥重金属对微生物群落结构影响显著

吴玲等(２０１７)和钱玮等(２０１７)采用荧光定量

PCR及PCRＧDGGE 等方法对太湖细菌群落结构进

行研究,发现环境中的总氮、总磷和 TOC含量是影

响水体和沉积物微生物群落丰度的重要因素.与此

类似,本研究通过 CCA 排序分析微生物门类多样

性与环境因子的相关性(图８),发现有机碳、砷和底

栖生物对微生物门水平的群落分布具有显著性影

响.结合图２可以发现,由于入海河流的影响,有机

碳和砷在调查海域的东北部浓度影响高于其它海

域;受此影响,细菌 OTU数量在海域的东北部形成

了一个低值区.综合以上文献可以认为,无论是海

洋沉积物还是淡水湖的底泥,以 TOC为代表的有

机营养盐是影响其微生物群落组成的重要因素.汪

玉梅等(２０１６)同样利用Illumina平台高通量测序技

术,分析了鄱阳湖四大河流河口底泥微生物群落结

构和多样性对底泥重金属污染的响应,发现重金属

Cu、Zn、Cd、Pb、Cr、Mn和１３８个主要 OTU 显著相

关,其中 Cu、Cd和微生物显著相关的 OTU 数量最

多.这些正相关的菌群是土壤重金属污染修复的重

要微生物种质资源.本研究基于门水平的微生物群

落与环境因子间Pearson相关系数的热图分析结果

表明(图９),研究海域的酸奇古菌、黏胶球形菌和PＧ
SR１与石油类、砷、铅、镉等重金属呈显著负相关.
二者研究结果均显示,铜、镉、铅等重金属与多种微

生物存在着显著相关性,这种特征对土壤重金属污

染指示和污染修复有重要意义.
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EffectsofReclaimingLandfromtheSeaontheMicrobialCommunitiesofMarineSediments

HUANGBei,SHAOJunＧbo

(ZhejiangProvincialZhoushanMarineEcologicalEnvironmentalMonitoring
Station,Zhoushan　３１６０２１,P．R．China)

Abstract:Engineeringconstructionandlandreclamationhavechangedthenaturalformsofcoastlines,

coastalbaysandestuaries,affectedthehydrodynamicenvironmentandalteredseabederosionanddeposiＧ
tion,resultinginseriousecologicalproblems．Apetrochemicalcomplexwasplannedforconstructionon
YushanIslandofZhoushanCityandreclamationoflandfromtheseawascarriedouttocreatetheindustriＧ
albase．Inthisstudy,weanalyzedthemicrobialcommunitystructureandspatialdivergenceinsediments
ofthemarineareaaroundthelandreclamationprojectandidentifiedpotentiallinksofthemicrobialcomＧ
munitytoenvironmentalfactors．Theobjectivewastoprovidetechnicalsupportformarineconstruction
projects,coastaleconomicdevelopmentandenvironmentalmanagement．InMay２０１６,theenvironmental
factorsandmicrobialcommunitieswereinvestigatedat１０monitoringsites,accordingtospecificationsfor
marinemonitoringandoceanographicsurveys．Themarineenvironmentwasimpactedbyriverinfluxes,inＧ
cludinginputsfromtheYangtzeandQiantangRivers．Totalorganiccarbon(TOC),petroleum,arsenic
(As),cadmium (Cd),copper(Cu),andlead(Pb)wereathigherlevelsinthenorthwesternareaanddeＧ
creasedtowardtheeast．Metagenomicanalysis,usingIlluminaMiseqhighthroughputsequencingtechnolＧ
ogy,identifiedatotalof３９phyla,２６０familiesand４３１generaofarchaeaandbacteriainthesedimentsamＧ
ples．Atthephylumlevel,Proteobacteriawasthedominanttaxaatallsamplingsites,comprising３９％of
thetotalabundance．Otherabundanttaxaincluded Actinobacteria,Acidobacteria,Chloroflexi,BacteＧ
roidetes,andCrenarchaeota．Atthegenuslevel,Gammaproteobacteriawasthedominantgroupandother
majorgeneraincludedDeltaproteobacteria,Actinomyces,PlanctomyceteschusandMyxococcus．Further,

Deltaproteobacteriabecameoneofthemajorcomponentsofthemicrobialcommunity,indicatingthatthe
studyareawasaffectedbyhumanactivities．CorrelationanalysisbetweenthemicrobialcommunityandenＧ
vironmentalfactorsrevealedthatTOC,arsenicandmarinebenthicanimalssignificantlyaffectedmicrobial
communitydistributionatthephylumlevel．TheabundanceofThaumarchaeota,Lentisphaerae,andPＧ
SR１presentedsignificantlynegativecorrelationswithpetroleum,As,PbandCd．
Keywords:landreclamation;marineenvironment;microbialcommunity;highthroughputsequencing
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