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摘要 目的：本实验以大亚湾原发性锥状斯氏藻为例，采集野外样品，分析藻华不同时期主要菌群的结构和环境样品的硫化物与赋

存形态。方法：应用末端限制性片段长度多态性技术和主成分分析方法，分析藻华发生过程中浮游细菌群落相似程度的情况，得

到差异显著的浮游细菌类群。选出代表类群的样品进行 16S rDNA高变区测序，获取浮游细菌的分类结果及相对丰度。采用

Pearson 相关性分析浮游细菌、藻、硫化物两两间的相互关系。结果：早期藻华以 为主导，各优势菌群

（ ： ） 的比例约为 8:1:21，硫元素主要以 DMS 形式存在；而后期

成为优势物种，各优势菌群的比例转变为 3:5:25，硫的赋存形态由 DMS转变为 DMSO； 在藻

华的前期与后期均以优势种存在。本实验还发现藻华不同时期 4种与藻呈正向相关的细菌，以及 8种对藻起负向调节作用的细
菌，它们在藻华生消的过程中扮演着不同的角色。结论：菌群的组成性改变与藻华生消具有一定的相关性，并对藻类的硫代谢产

生影响。结果的获得有助于认识藻华微生物学过程中硫代谢的生态学功能，拓展锥状斯氏藻藻华的理论认识。
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Dynamics of Bacterial Community during the Bloom Caused by
*

This experiment focuses on the bloom in Daya Bay to explore the microbial

community structure and the occurrence form of sulfide in different bloom stages. Bacterial community structures of the bloom

were evaluated by T-RFLP and PCA. The genetic diversity of bacterial community was analyzed by illumina sequencing. Pearson
correlation coefficient was used to describe the correlation among bacterial community, algae and sulfur. In early stage of the

bloom, the ratio of advantage bacterium groups ( ) was about 8:1:21, and

played the leading role. Sulfur existed mainly in the form of DMS. In decline period of the bloom, the proportion of

each advantage bacterium group turned into 3:5:25, and became the dominant species. The combined form of sulfur

changed into DMSO. And was the permanent dominant species during the bloom. In addition, this study found that
there were kinds of bacteria closely related to in different periods of the bloom, including four positively regulated

bacteria and eight negatively regulated bacteria, which played different roles during the bloom. It is confirmed that changes

in composition of bacterial flora have relations with algal bloom. And dynamics of bacterial community also has effect on the sulfur

metabolism. Therefore, this work is helpful to understand the microbiology ecology function of sulfur metabolism during the bloom, and

to expand theoretical knowledge of bloom.
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前言
藻华是海洋中某些浮游生物(尤指藻类)、原生动物或细菌
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等在特定环境条件下爆发性增殖或聚集到一定水平，引起水色

异常或水域环境改变的一种生态现象[1]。其中部分藻华伴有毒

素或有害物质产生，称为有害藻华（Harmful algal blooms,

HABs）[2]。HABs打破了海洋生态系统的平衡，直接或间接地危

害到海洋生物、环境安全和人类健康，成为世界三大近海环境

问题之一，引起全球范围的广泛关注[1-5]。近年来，城市化的进程

和工业化脚步的提速，带来了海洋环境新一轮的承载压力，使

得我国沿海藻华的发生频率、强度、影响范围以及藻种种类呈

增加趋势[6-8]，严重危害海洋生态系统的健康。这类生态灾害的

频繁出现，制约了海洋资源的可持续利用、海洋经济的可持续

发展及滨海旅游的健康形成；同时也与沿海各省建立 "海洋强

省 "，形成 "蓝色经济 "的地位极不相称。因此，藻华事件已成

为政府、公众和科研人员关注的共性问题。

基于藻华灾害的重大影响，人们已对其进行了大量的研

究，包括生物鉴定、生态过程、监测预警以及防控策略等。目前，

在藻华发生、消长以及海洋学机制的认识上有了诸多进展[1, 9]。

然而，困扰人们对藻华深入了解的瓶颈之一依然是它的过程机

制，这已成为人们揭开其神秘本质的 "黑匣子 "。近年来，随着

研究的深入人们越来越多的认识到，藻华的形成与共生微生物

有着密不可分的关系[1]。微生物作为初级生产力的主要贡献者，

拥有极大的生物多样性和功能多样性，在藻华的形成中具有重

要的生态学作用。以藻际环境( Phycosphere)的共生微生物为

例，前人的工作已证实微生物的作用贯穿于藻类的整个生活史
[10]，包括孢子的萌发，幼体的附着，物质的代谢（VB12、Fe、S），毒

素的产生，以及藻类的消亡等。例如，Rooney-Varga等用变性梯

度凝胶电泳（DGGE）分析藻类消长与其附着菌菌群结构关系
时发现，菌群结构与藻类数量密切相关[11]。Christopher等利用

细菌与甲藻 共培养研究微生物与藻类

关系时发现，甲藻从孢囊萌发到植物体的生长都需要海洋细菌

分泌的菌源物质以保证其生存和生长[12]。Teeling H等利用宏基

因组方法研究藻华过程中浮游细菌碳水化合物代谢相关的酶

的变化，表明藻细胞产生的多样底物能为浮游细菌提供生态位
[13]。因此，聚焦于微生态领域，有望在新的层面认识藻华形成的

动态过程。

为此，本实验以南海近岸的优势甲藻 ---锥状斯氏藻为例，

研究藻华发生过程中微生物的动态变化，结合硫代谢特征，探

讨微生物组成与藻华生消过程的相关性，为藻华的形成原因收

集微生态证据。本次工作的开展有望获得锥状斯氏藻藻华的微

生物学特征，为认识南海沿岸（大亚湾、大鹏湾）的甲藻藻华提

供理论借鉴。

1 材料与方法

1.1 样品采集
锥状斯氏藻藻华样品来源于大亚湾坝光海域自然发生的

藻华（N22° 61'11''，E114° 39'76''）。在整个藻华发生期（2012年
8月 4日至 13日）连续采样，收集藻华发生区的表层海水（4

L），其中，2 L样品加入戊二醛固定，用于细胞计数和环境微生

物 DNA提取；另外 2 L样品用玻璃瓶顶空盛装，用于水体有机

硫化物含量测定。样品采集后置于冰块环境带回实验室。样品

采集日期为 8 月 4 日、5 日、6 日、7 日、8 日、9 日、10 日和 13

日，并依此编号为 1-8。
1.2 细胞计数
1.2.1 锥状斯氏藻细胞计数 取表层海水经鲁格氏碘液固定

后，在光学显微镜（Nikon Eclipse E200）下计数藻细胞。每个样

品重复 3次，计算平均值。
1.2.2 浮游细菌计数 取经戊二醛溶液（终浓度 2 %）固定后

的样品 1~2 mL，加入分散剂 Tween80 离散细胞（终浓度 10

滋g·L-1），用 DAPI染料染色 10 min（终浓度 1 滋g·L-1），将染色样

品过滤至黑色聚碳酸酯滤膜（孔径 0.22 滋m，Millipore）上，经封

片、固定后，在荧光显微镜（Leica DM2500）下观察计数。每个样

品重复 3次，按公式 a0=a1× S0÷ S1计算细胞数目（其中 a0：被测

样品的细菌总数，a1：视野下细菌总数，S0：滤膜的面积，S1：视野

的面积）。

1.3 有机硫化物含量的测定
水体中有机硫化物（DMS、DMSP、DMSO）含量参照

Lestremau F等的方法进行[14]。DMSP和 DMSO两种不同赋存

形态的硫化物样品需经过前处理转化为 DMS后，才能进行检

测。DMSP的前处理方法为，向样本中加入 NaOH（终浓度为 5

mol·L-1），室温条件下反应过夜；DMSO的前处理方式为，向样

本中依次加入 0.04 g NaBH4，1：1（v/v）的 HCl，磁力搅拌下溶解

反应 15 min。DMS含量的检测采用顶空固相微萃取的方法进

行收集，利用气质联用仪（SHIMADZU）进行定性和定量分析。
1.4 细菌总 DNA提取

将采集的海水过滤于 0.22 滋m孔径的混合纤维滤膜（Jing

Teng）上，于 -80 ℃保存。采用 DNA提取试剂盒（PowerWater

DNA isolation kit，MOBIO）提取微生物的 DNA于 -20 ℃保存

备用。

1.5 末端限制性片段长度多态性（T-RFLP）
1.5.1 16S rRNA扩增、纯化及酶切 以提取的 DNA为模板进

行 PCR 反应。PCR 体系为：引物 16SR-1492（5'-GGTTAC-

CTTGTTACGACTT-3'） 和 16S-27（5'-AGAGTTTGATCCTG-

GCTCAG-3'） 各 0.2 滋mol·L-1，dNTPs 0.2 mmol·L-1，2 × GC
buffer 25 滋L，Taq酶 1 U，ddH2O补至 50 滋L。反应条件：95℃ 5

min，1 个循环；95 ℃ 30 s，56 ℃ 30 s，72 ℃ 90 s，25个循环；72
℃ 10 min，1 个循环。用 PCR 产物回收试剂盒（SanPrep；San-

gon）对其进行纯化，纯化步骤参照试剂盒说明。将纯化的 PCR

产物用 Ⅰ酶（Takara）于 37 ℃酶切过夜，酶切产物在 70 ℃

下水浴 10 min使酶失活。
1.5.2 T-RFLP分析 酶切产物进行 STR分析测序（上海基康

生物技术有限公司）。使用 Peak Scanner软件导出数据，将导出

的数据用 T-REX[15]在线软件（http://trex.biohpc.org/）进行分析。

样品分析前，首先采用 2.5倍标准差法去除噪音，随后舍弃片

段长度小于 50 bp和大于 550 bp杂峰，最后对每个 T-RF进行
标准化。经过此步分析处理的 T-RFLP数据用于细菌群落的分

析。

1.6 16S rDNA高变区测序

将样品总 DNA进行 16S rDNA高变区序列的测序（华大

基因）。针对样品 DNA的 16S rDNA V6区进行 PCR扩增，采

用 Qubit Fluorometer 及琼脂糖凝胶电泳法（浓度为 2 %）对

202窑 窑



现代生物医学进展 www.shengwuyixue.com Progress in Modern Biomedicine Vol.15 NO.2 JAN.2015

图 1 藻、细菌和硫化物的总体变化情况

Fig.1 Dynamics in Algae, Bacteria, and Organic sulfide concentration

during the Scrippsiella Trochoidea bloom

A.藻和细菌的数量；B.DMSP的浓度；C.DMS的浓度；D.DMSO的浓度

A. Biomass of algae (solid square), bacteria (hollow square); B.

Concentrations of DMSP; C. Concentrations of DMS; D. Concentrations

of DMSO.

PCR扩增产物进行检测。检测合格的样品用于构建文库，合格

的文库进行 cluster制备，于 illumina测序仪上对 16S rDNA的
V6区进行 101PE测序。测序结果用于细菌群落的分析。
1.7 数据分析
1.7.1 细菌群落组成与变化分析 根据浮游细菌群落的相似

性结果，选出浮游细菌群落差异显著的样本进行相应的 16S
rDNA高变区测序。测序结果经整合得到不同分类等级的细菌

相对丰度。选取最佳分类水平（科）上的物种对细菌群落组成进

行介绍，并进行双向聚类分析（two-way cluster analysis）。细菌

群落的变化分析，采用主成份分析法（PCA）。经统计软件

（SPSS，v16.0）对 T-RF进行正态分布验证后；选用 PC-ORDv4

软件进行 PCA分析，具体方法及有效性验证参照文献进行[16]。

1.7.2 藻菌相互关系分析 采用 Pearson积矩相关系数对锥状

斯氏藻数量和科分类水平细菌的相对丰度进行相关性分析，找

出与藻华具有正向和负面相关的细菌。数据经 SPSS v16.0计

算，显著性水平为 0.05和 0.01，错误发现率（FDR）为 0.05。
1.7.3 藻与硫化物相互关系分析 以锥状斯氏藻数量为指标，

分别与 3种不同类型的硫化物（DMSP、DMS和 DMSO）进行散

点图分析，用以判断相互之间的线性关系。

利用 Pearson相关性分析来验证上述结果的属性（正相关

或负相关）。数据经 SPSS v16.0计算，显著性水平为 0.05 和
0.01，错误发现率（FDR）为 0.05。

2 结果与分析

2.1 藻细胞数目、细菌生物量和硫化物含量

采样过程中，藻、细菌及硫化物的量均发生明显变化（图

1）。藻细胞数量在第 2次采样有最大值（潜在的爆发期），最大

密度为 27.0× 103 cells·mL-1；在第 8次采样时降至最低值（潜在

消退期），此时的细胞密度为 0.43× 103 cells·mL-1；中间各期的

藻细胞数量有一定波动，数量处于 3.8-16.3× 103 cells·mL-1之

间（图 1A）。细菌的数量在藻华初期较低，仅为 4.1× 106 cells·
mL-1；随后的动态过程中，它的数量变化与藻华的发生有近似

的相关性，但在藻华接近尾声时，细菌总量激增至最大值

（16.0× 106 cells·mL-1）（图 1A）。硫化物的变化中，DMSP、DMS

的浓度与藻的数量呈正相关，在第 2次采样时达到最高值，在

第 8次采样降至最低（图 1B、C）。DMSO的浓度变化与上述两

种硫化物有一定差异，藻华初期 DMSO的浓度较低，随后在藻

华消失前有一个递升过程，但在藻华结束期迅速减少（图 1D）。

通过比较 DMSO 与其它两种赋存形态的硫化物，我们发现
DMSO与藻细胞的变化呈现近似的 "错峰对应 "，这表明 DM-

SO的浓度变化有一定的滞后性。
2.2 浮游细菌群落变化

不同样品的浮游细菌群落之间的变化过程如图 2 所示。
PCA结果反映出浮游细菌群落在藻华发展过程中一直处在变

化之中，并按照藻华发生的前、中、后期区分开来。在藻华起始

阶段，样品 1形成一个单独的类群；样品 2和样品 8之间 "相

关性距离 "较近，显示藻华爆发时期与衰亡时期的浮游细菌群

落具有较大相似性。在藻华发展时期，浮游细菌群落可分为两

个类群：类群 1（样品 3、4）和类群 2（样品 5、6、7）。聚类分析（图
3）显示了与 PCA分析相似的结果，一方面印证了 PCA的结

果，另一方面也反映了 T-RFLP指纹图谱的可信度。

2.3 浮游细菌群落组成

根据浮游细菌群落的变化情况，选取编号为 2、4、5、7的样
品进行 16S rDNA高变区测序，了解浮游细菌群落组成。以科

分类水平的细菌相对丰度（图 4）和聚类分析（图 5）进行表征。

从科分类水平来看 和

在 4个样品中占主导地位（＞ 60 %）。在所有采

集的样本中， 的相对丰度维持在 40 %以上，

表明这种细菌是藻华过程中的优势菌。在样本 2、4中，

的相对丰度更高，显示其在藻华起始及爆发时期

可能行使主导的生态学作用。在样本 5、7 中，

的百分比例更高，表明这类细菌可能在藻华的消亡过

程中扮演重要的角色。此外，样品 2中以 为主导，

推测 可能在藻华爆发时期占据主导地位。聚类分

图 2 不同采样批次中（分别编号为 1-8）浮游细菌群落主成分分析

（PCA）

Fig.2 Principal component analysis (PCA) of bacterioplankton assemblage

in all samples

图 3 不同采用批次中（分别编号为 1-8）浮游细菌群落聚类分析（CA）

Fig.3 Cluster analysis of bacterioplankton assemblage in all samples
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图 5 浮游细菌群落在科分类水平上的双向聚类分析

Fig.5 Two-way cluster analysis of bacterioplankton assemblage in the family level

*注：红色标注表示与锥状斯氏藻呈正相关的细菌；绿色标注表示与锥状斯氏藻呈负相关的细菌。

*Note: Bacteria in red represents the bacteria positively correlated with algae; Bacteria in green represents the bacteria negatively correlated with algae.

析的结果表明，分属于 及

的科分类水平的细菌种类众多，并显示出百分含量

上的巨大优势，这与大量研究藻华过程中细菌群落组成中反映

的优势菌群的结果一致[17]。

图 4 科分类水平细菌的相对丰度

Fig.4 Relative abundance of the bacterial family
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图 6 藻与硫化物相互关系的线性分析

Fig.6 Linear analysis of associations between algae and organic sulfide

A.藻与 DMSP之间关系的散点图；B.藻与 DMS之间关系的散点图；C.

藻与 DMSO之间关系的散点图

A. Correlation between algae and DMSP by scatter plot; B. Correlation

between algae and DMS by scatter plot; C. Correlation between algae and

DMSO by scatter plot.

2.4 藻菌相互关系

藻菌丰度的相互关系以 Pearson积矩系数来表征，结果如

图 5所示（红色标注的细菌为正相关，绿色标注的细菌为负相

关）。从图中可以看出：在藻华生消的过程中，

及 这 4类细菌

与锥状斯氏藻呈正相关；而

等 8类细菌则

呈现负相关。结合细菌相对丰度（图 4）及藻细胞数量的变化情
况分析： 与藻细胞数量之间的变化趋同，说明

其能够正向调节藻细胞的生长；

及 在藻华的起始与发展阶段与藻的变化趋势

相同，而在藻华衰亡时期与藻的变化趋势相反，推测这 3类细

菌可能具有功能多样性，在藻华前期体现协同共生作用，而在

后期则参与溶藻与降解过程；而与藻华藻呈负相关的 8类细菌

均与藻细胞的变化趋势负相关，表明它们在藻细胞的生长过程

中起负向调节的作用。

2.5 藻与硫化物的相互关系

结合散点图与 Pearson相关性分析了藻与不同赋存形态的
硫化物之间的相互关系（图 6）。DMSP与藻之间存在明显的线

性关系（图 6A），经 Pearson 相关性确定 DMSP与藻之间存在

极显著正相关性（r=0.96，P<0.01）。DMS与 DMSP相似（图
6B），与藻细胞存在显著的正相关关系（r=0.96，P<0.01）。而且，

相比于 DMSP，DMS的斜率更大，相关程度更高。至于硫化物

的另一种形态 DMSO，在整个分析过程中未见与藻细胞之间的
线性关系（图 6C）。

3 讨论

3.1 浮游细菌与藻细胞数量的相关性

微生物参与藻华的动态过程与藻细胞有密切的生态关系，

各类甲藻藻华中均发现共生微生物与藻细胞存在一定的关联，

比如塔玛亚历山大藻周从细菌的特点[18]，短凯伦藻藻际浮游细

菌的组成[19]等。这些已有的研究证明：在藻华早期，细菌与藻细

胞处于共生状态，两者在数量上变化趋同；而当发展到藻华后

期，细菌发生了从结构到功能的演替，使得其生态角色相应改

变，致使菌类数量与藻类密度呈现负相关。本次实验中，我们发

现在锥状斯氏藻藻华发生早期，细菌密度与藻细胞数量呈现正

相关；而在发生晚期，菌类丰度与藻类生物量呈现负相关，进一

步证明了甲藻藻华中微生物与藻类存在密切关系的结论。比较

这类关系时发现：各类藻华事件中 "藻 -菌 "相关性在程度、时

间和范围上存在一定的差异，这种波动的形成可能与个体差异

及环境因素（营养条件、水文特点、时空特点）有关[10]。

3.2 浮游细菌与藻细胞的互作关系

作为藻华事件的一对共生体，微生物（尤其是细菌）与藻类

的关系多样而复杂。藻华生消过程中，菌群会依据生态事件的

进程在组成与结构上发生演替，以行使不同的功能，响应藻华

的各期状态。本次实验中发现：锥状斯氏藻藻华的进程中菌群

与藻类存在明显的互作关系，并以多样化的身份出现，按生态

功能大体可分为三类：常驻菌、正向调节菌和负向调节菌。

常驻菌群主要包括

和 。这 3类细菌在整个藻华过程中普遍存在。

事实上，在亚历山大藻和立马藻的研究中，人们也发现

是一种常驻菌群，在整个过程中固生在藻体表面，

拥有较高的丰度，其原因在于该菌具有生物被膜 Biofilm的形

成能力，它的存在能够调节生态位（Niche），促进其它微生物的

定殖[20]。 是海洋中一类常见的变形杆菌，它具

有物种多样性和功能多样性，在环境中具有较强的适应能力。

本次实验发现该菌作为 "常驻人口 "之一，可能与它调节水质

及提供营养物质（DOC、VB12）有关。对于 ，该

菌在前期和后期都作为优势种而存在，应归因于它的抗菌能力

和消耗有机污染物的能力，使得它在藻华的不同时期都是活跃

的 "物质加工者 "[21]。在分析固生微生物的过程中不难发现：常

驻角色不管由谁来担当，总的都是遵循 "生态组成服务于生态

功能 "这一原则。

经 Pearson相关性分析鉴定的行使正向调节作用的菌株

中 ， 主 要 功 能 菌 群 有 和

。藻华持续期间当锥状斯氏藻细胞数量达到最

大值时， 的相对丰度也达到最大（11.52 %）。有研

究指出， 具有代谢多种核心酶的能力，如淀粉酶、

蛋白酶、酯酶和脂肪酶等[22]。这些高活力酶的存在便于转化环

境中的有机物，为藻类提供所需的生长元素；同时，藻类的代谢

产物也能被菌株利用，以实现其自身的生长。这说明

与锥状斯氏藻细胞间存在互利互惠的协同关系。当藻

华进入消退期，菌群结构发生相应转变，起初占据主导地位的

逐渐被 取代。Yakimov等研究证
实 能有效降解烃类物质来为自身提供碳源及

能量[23]。藻华后期，由于自身溶解和碎片的增加，使得水体中可
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利用的能源增加，藻际环境中一些机会主义者，如

，能利用这一时机实现自身数量的快速增殖。锥状斯氏藻

中观察的这一现象，表明 碳源的利用上具有

比其它菌株更为明显的优势，是藻华后期主要的物质分解者。

对于另外一类正相关菌 ，观察到一个有趣的

现象，即该菌的的相对丰度与藻细胞数量的变化趋势完全一

致。这种自身数量随藻细胞密度而严格匹配的现象，表明

是一类环境依赖菌，它的生物量受宿主细胞

的调节。事实上，Park 等对从属于 的细菌

.进行研究，发现这株细菌是宿主（

）的寄生菌，类似于植物的根瘤菌[24]。本次实验与之有

类似之处，表明 在锥状斯氏藻的生活史中可

能是一类终生依附物种。

在与藻细胞呈现负相关的菌株中，最明显的是

，它的相对丰度与藻细胞数量的变化趋势完全相反，并

在藻华消退时期迅速增加，二者之间呈现显著负相关。Yang等
[25]及史荣君 [26]在研究中发现 对

具有杀藻作用，通过变形锥状斯氏藻细胞，使其细胞

膜内物质分布不均匀而失去运动活性，最总聚集沉淀而死亡，

表明 与 存在拮抗关

系。本次观察到的结果进一步验证了该菌的生态功能，并推测

是一种潜在的溶藻菌，具有开发成抑藻菌株

的潜力。值得一提的是，在所有发现的负调节能力菌株中，只有

具有转化硫的能力，它是一种硫代谢的还

原菌。结合藻 -菌数量变化以及 能够产

生 DMSP的事实， 有可能是利用藻类硫

化物的主要物种。当藻类后期代谢物外溶时，

能优先利用藻类释放的 DMSO进行增殖，使得藻细胞

密度和菌群数量向两端延生，最终表现出明显的负相关。其它

负调节能力菌株，如

以 及

都在本次实验中观察到具有不同程度的调节能力，

这主要源自于这些菌株溶藻活力、调节 Ca2+浓度，以及降解多

聚物能力的发挥[27-31]。

3.3 硫化物在藻华过程中的作用
硫元素是海洋环境中一种重要的生源要素，参与多样化的

生物地球化学循环，是初级生产力形成的主要营养源之一，在

微生物及浮游植物中具有重要的作用。水体环境中，硫元素以

不同的化合物形式存在，其不同的赋存状态拥有不同的溶解性

和活性，直接影响海洋生物对它的吸收与利用。近年来，在可利

用的硫化物状态中，DMS、DMSP以及 DMSO是关注较多的三

类。缘由在于 DMS及 DMSP参与了负温室效应的过程[32]。浮游

植物在海洋环境中拥有巨大的生物量（n × 103 cells·mL-1海

水），现有的证据表明它们对 DMS和 DMSP具有极强的代谢

能力与生物转化能力[33，34]，因而针对浮游藻类展开硫化物的研

究成为了新的热点。现有的研究已发现，DMSP的代谢与锥状

斯氏藻浮游细菌存在一定关系[35，36]，然而，将硫化物引入藻华事

件，分析 "硫 -藻 -菌 "三者相关性的研究还相对缺乏。

本次研究探讨了三者之间的关系，发现 DMSP、DMS的浓

度随着锥状斯氏藻细胞数量的波动而同步变化，证实了藻与

DMSP、DMS之间存在显著的相关性（正向）。在结合菌群变化

时，我们发现藻细胞对两种硫化物的加工与利用，在时间上或

许早于细菌，未能提供给的细菌利用该硫化物的机会，因而推

断浮游细菌群落对 DMSP及 DMS的作用是间接的。而对于另

外一种硫化物 DMSO，藻与其之间不存在线性关系，而且 DM-

SO的浓度变化较藻细胞数量的变化有一段时间的延迟，说明

浮游细菌具有直接加工 DMSO的机率，推测菌群对 DMSO 的

作用可能是直接的。这与 DMSO的产生只能通过光氧化和细
菌氧化的途径得到的研究结果相一致[37]。本次工作首次尝试了

分析硫化物在甲藻藻华中的变化状态，了解到硫化物的利用与

代谢在藻与菌之间存在一定的差异，为后续甲藻藻华中硫化物

生态学研究提供了借鉴。

4 总结

锥状斯氏藻是深圳近岸的优势甲藻，是近十年高发藻种之

一，引起了环境、生态以及养殖部门的广泛关注[38]。本次工作结

果表明浮游细菌群落变化与藻华生消有着密切的关系，一方面

验证了浮游细菌与藻细胞数量整体关联，发生期的优势菌群为

和 ；发

展期以 和 占主导；消亡期则演

替为 和 占优势。各主要菌

群对锥状斯氏藻起着正调节或负调节的作用。此外，硫化物的

研究发现浮游细菌通过调节藻类的生长进而影响其代谢产物

的产出，表明浮游细菌群落在影响藻类数量的同时，也影响其

生理代谢。后续的研究中我们将进一步注重自然样品，延伸采

样的时间跨度以获得更为完善的样本材料，细化藻华过程中硫

化物的代谢分析与分子机理。
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