
 

DOI: 10.12131/20240138 文章编号： 2095 − 0780 −（2024）05 − 0032 − 10

 

牡蛎养殖对大鹏澳环境因子与浮游菌落扰动研究

佟    飞1, 2，冯    雪1，袁华荣1, 2，陈钰祥1，舒黎明1, 2，刘    雁1，陈丕茂1, 2

1. 中国水产科学研究院南海水产研究所/农业农村部南海渔业资源环境科学观测实验站/农业农村部海洋牧场重点实验室，

广东 广州 510300

2. 南方海洋科学与工程广东省实验室 (珠海)，广东 珠海 519000

 

SiO2−
3

摘要： 为评估牡蛎养殖对典型半封闭海湾环境及其生态系统的影响，深入理解其在海洋环境治理和修复中的地位和作

用，采用高通量测序技术，对位于典型城市半封闭海湾——大鹏澳的牡蛎养殖区 4 个季节的水体菌落结构和功能变化

进行了分析，并对比了养殖区与对照区在水体和沉积物环境因子的差异特征。结果表明，牡蛎养殖对大鹏澳水体营养

盐等环境因子的扰动相对较小，但其生物沉积作用却增强了海区总有机碳 (Total organic carbon, TOC)、硫化物 (Sulfide,

Sul) 和部分重金属的富集。高通量测序结果显示，冬季牡蛎养殖区中的绿弯菌门、脱硫杆菌门和放线菌门等菌落的相

对丰度显著高于对照区 (p<0.05)。冗余分析 (Redundancy analysis, RDA) 结果揭示了硅酸盐 ( )、海水表面温度 (Sea sur-

face temperature, SST) 和盐度是影响冬季牡蛎养殖区与对照区水体菌落结构差异的主要环境因子。此外，基于 FAPRO-

TAX 模型预测的水体菌落生物地球化学功能分析表明，冬季牡蛎养殖区细菌介导的氮 (N) 和硫 (S) 元素的生物地球化

学作用显著高于对照区 (p<0.05)。综上，牡蛎养殖对大鹏澳海水菌落结构组成有一定的扰动，但其影响程度和范围受到

了理化因子的季节性变化和水文条件等综合因素的制约。同时，牡蛎养殖也促进了 N 和 S 的生物地球化学循环。
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Abstract: In order to assess the environmental and ecological effects of oyster culture in typical semi-enclosed bays, as well as

to  elucidate  the  role  and  significance  of  oysters  in  the  management  and  restoration  of  marine  environments.  Based  on  high-

throughput sequencing technology, we explored the characteristics of the changes in the structure and function of water body

colonies in the oyster culture area within a typical urban semi-enclosed bay (Dapeng Cove) in four seasons, and compared the

characteristics of the differences in environmental factors in the water body and sediment between the culture area and the con-

trol area in the four seasons. The results indicate that oyster culture caused relatively little disturbance to environmental factors
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such as nutrients in the water of Dapeng Cove, but its biological sedimentation enhanced the enrichment of total organic carbon

(TOC), sulfides (Sul), and some heavy metals in the sea area. The high-throughput sequencing results show that the relative abun-

dance of colonies such as Chloroflexi, Desulfobacteraceae and Actinobacteria in the winter oyster culture area was significantly

higher than that in the control area (p<0.05). The redundancy analysis (RDA) reveals that the main environmental factors affect-

ing bacterioplankton structure between the oyster culture area and the control area in winter were , sea surface tempera-

ture  (SST)  and  salinity.  The  results  of  biogeochemical  function  of  water  colonies  predicted  based  on  the  FAPROTAX  model

show that the biogeochemical effects of nitrogen (N) and sulfur (S) mediated by bacteria in the oyster culture area in winter were

significantly higher than those in the control area (p<0.05). In conclusion, oyster culture causes certain disturbances to the bacterial

structure and composition of seawater in Dapeng Cove, but its degree and scope of influence are constrained by a combination

of factors such as seasonal changes in physical and chemical factors and hydrological conditions. Furthermore, oysters culture fa-

cilitates the biogeochemical cycling of elements such as nitrogen and sulfur.

Keywords: Oyster culture; Environmental factors; Bacterioplankton; Dapeng Cove

牡蛎可通过高效的滤食作用去除水体中的浮游

生物，从而改善水质，在为人类供给优质食物蛋

白的同时提供了生态系统服务功能[1]。近年来，国

内外针对牡蛎增养殖与环境生态相互作用的研究逐

渐增多[2-3]。Ray 和 Fulweiler[4] 的研究表明，牡蛎通

过刺激菌落的反硝化作用降低了环境中的氮 (N) 负

荷，有效地促进了海洋生态系统的营养循环；Labrie

等[5] 也发现牡蛎筏式养殖通过微生物反硝化作用和

牡蛎收获可显著提高永久性氮的去除率，并指出反

硝化作用的强弱与牡蛎养殖区的氮沉降、底层水体

溶解氧含量、营养盐浓度的年际和季节波动显著相关；

Pan 等[6] 通过分析钦州湾牡蛎养殖区营养盐浓度、

叶绿素 a (Chl a) 和同位素的季节变化特征，揭示

其通过增强沉积物中浮游植物同化-牡蛎过滤和反

硝化作用的耦合，促进了水体中营养盐的去除；此

外，牡蛎的收获也可直接将水体的 N、磷 (P) 等生

源要素从水体脱离，降低了水体营养盐负荷[7]。

牡蛎筏式养殖是现代化海洋牧场的重要组成部

分，然而，其对近岸海洋生态环境的影响尚有争

议。Cerco 和 Noel[8] 认为牡蛎对上层水域的修复能

力有限，建议将牡蛎修复作为减少营养负荷的补充

措施之一，而不是替代措施。随着牡蛎养殖密度的

增加，其对周围环境产生了一系列不良影响[9]，包

括栖息地入侵[10]、改变当地的水文特征[11] 和沉积

环境特征[12]、溶珊瑚弧菌 (Vibrio coralliilyticus) 交

叉感染珊瑚[13] 并改变浮游生物群落的结构与功能

等[14]。Ray 和 Fulweiler[4] 认为引入或重新引入牡蛎

到近岸生态系统可能会带来负面的生态影响，尤其

是为了环境或资源修复而使用了非本地土著物种的

水生生物。近期研究表明，双壳贝类养殖可能成为

二氧化碳 (CO2) 的汇，促使人们探索将其纳入碳排

放市场[15]。因此，牡蛎在海洋生态环境中的作用

和地位，至今仍是国内的研究热点。

近海牡蛎增养殖业经常受到污水排放、海洋

工程建设等人为扰动的影响，且牡蛎病害时有发

生[16]，这些因素明显改变了牡蛎养殖区微生物的

结构与功能。在人类活动密集、营养物质丰富的地

区，常出现大量的病原体指示菌，例如粪大肠菌群

或肠球菌 (Enterococcus sp.)[17]。环境微生物作为一

种有效的监测手段，常用于探索和评估牡蛎养殖对

海区生态系统健康状况的影响。但目前环境微生物

在半封闭城市海湾内的牡蛎增养殖系统中所起的作

用与地位尚不明确，也不清楚牡蛎的高滤食效率是

否对水体中的菌落结构和功能产生了长期影响。为

此，本研究采用高通量测序技术，对半封闭城市海

湾内牡蛎养殖区 4 个季节的水体菌落功能变化进行

分析，并结合海区水体与沉积物的理化特征，探究

了牡蛎养殖对海区水体菌落特征的影响，为牡蛎养

殖对生态系统潜在影响的评估及海水养殖管理策略

的制定提供参考依据。 

1    材料与方法
 

1.1    研究区域

本研究在深圳市东部的大鹏澳海域进行，研究

区域为一个受亚热带季风影响的半封闭海湾，面积

约 10 km2，每年 10 月至次年 4 月受东北季风影

响，而 5—9 月则以西南季风为主，年平均潮差

0.49 m，海区的水体流速较低 (2~6 cm·s−1)，主要受

到 2 种类型的季节性环流影响，即夏季的气旋环流

以及秋、 冬和春季的反气旋环流[18]。大鹏澳 3 条入

海河流流量大小为王母河>龙歧河>南涌河[19]。为

探究牡蛎养殖对海区微生物群落的影响，本研究将
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海区南部有葡萄牙牡蛎 (Crassostrea angulata) 养殖

筏架分布的 9 个调查站位设为牡蛎养殖区，北部其

他 9 个站位设为对照区 (图 1)。筏式养殖区面积约

2 km2，每年分 2 个周期进行筏式吊绳增养殖，分

别在夏、冬季进行投苗与收获，每个牡蛎壳体上约

附着 10~20 个蚝卵，每根绳子上约 20 个牡蛎壳，

每条吊绳长 3 m，绳间隔约 30 cm，近年年产量约

为 6.6×104 t，牡蛎养殖区约占调查海湾面积的 1/5。
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图1　取样站位布设示意图

Fig. 1　Schematic diagram of sampling station layout
  

1.2    样品采集

本研究从 2020 年 11 月持续至 2021 年 8 月，

在春季 (5 月)、夏季 (8 月)、秋季 (11 月) 和冬季

(2 月)，进行了 4 个航次的调查。调查站位均匀覆

盖了整个大鹏澳海域，合计 18 个采样点，每个采

样点间距约为 600 m。使用尼斯金采样器收集水

样。由于海湾内水深小于 10 m (平均 5.2 m)，在每

个采样点采取表层水样。水样采集后，通过预酸清

洗和预燃烧 (500 ℃, 5 h) 的 0.22 μm 孔径 Whatman

GF/F 过滤器，过滤约 1 000 mL 水样。滤膜立即放

入液氮罐中保存，待进一步进行高通量测序。将滤

液收集在 500 mL 经过酸预清洗过的聚乙烯瓶中，

低温保存，24 h 内运回实验室并立即进行水体营养

盐分析。

使用便携式叶绿素 a 荧光测试仪 (Aquafluor，

Turner Designs，美国) 测定叶绿素 a 浓度，使用便

NH+
4

NO−
3 NO−

2 SiO2−
3

携式 CTD (CastAway，YSI，美国) 测量海水表面温

度 (Sea surface temperature, SST)、海水底温 (Bot-

tom sea temperature, BST)、盐度 与深度，使用便携

式浊度计  ( W Z B - 1 7 5，雷磁 )  分析海水的浊度

(Tur)，使用便携式水质分析仪 (6600EDS，YSI，美

国) 测定 pH 与溶解氧 (DO)。按照《海洋监测规范

第 4 部分：海水分析》 (GB 17378.4—2007) 与《海

洋调查规范第 4 部分：海水化学要素调查》 (GB/T

12763.4—2007) ，使用分光光度计测定铵态氮 ( )、

硝态氮 ( )、亚硝态氮 ( )、硅酸盐 ( )、

化学需氧量 (Chemical oxygen demand, COD) 和可

溶性活性磷酸盐 (Soluble reactive phosphate, SRP)，

检出限分别为 0.000  7 mg ∙L− 1、0.000  7 mg ∙L− 1、

0.000 3 mg∙L−1、0.1 μmol∙L−1、0.15 mg∙L−1 和 0.02

μmol∙L−1。每个样品进行 3 次重复测定，重复测定

样品的相对标准偏差 (RSD) 小于 5%。

使用抓斗式沉积物采样器 (Van Veen，OSIL，

丹麦 )  一式三份采取各站位的表层沉积物  ( 0 ~

10 cm)，用 2 mm 的网筛分沉积物样品以去除结石

和植物根部，然后密封在无菌塑料袋中[20]。沉积

物中的总有机碳 (Total organic carbon, TOC) 采用

重铬酸钾氧化-还原容量法测定，总氮 (TN) 采用凯

氏滴定法测定，总磷 (TP) 采用分光光度法测定，

硫化物 (Sul) 采用亚甲基蓝分光光度法测定。通过

原子吸收分光光度计 (Z-2010，日立，日本) 法评

估沉积物中的重金属[铜 (Cu)、铅 (Pb)、锌 (Zn)、

砷 (As)、汞 (Hg) 和镉 (Cd)]。用原子荧光光度计

(AFS-8520，北京海光) 测定 As 和 Hg。沉积物样品

均按照《海洋监测规范第 5 部分：沉积物分析》

(GB 17378.5—2007) 进行收集、保存、运输和检

测，沉积物粒径 (Sediment grain size, SGS) 按照

《海洋调查规范第 8 部分：海洋地质地球物理调

查》 (GB/T 12763.8—2007) 采用筛析法进行分析。 

1.3    PCR 扩增和高通量 MiSeq 测序

本研究采用改良的 CTAB 法提取水体样品总基

因组 DNA[20]。用 1% (w) 琼脂糖凝胶检测 DNA 的

浓度和纯度。根据浓度用无菌水将 D N A 稀释

至 1 ng∙L−1。使用带有条形码的特异性引物 (338F—

806R) 扩增 16S rDNA 基因的 V3—V4 可变区[21]。

所有 PCR 反应均使用试剂盒制成 20 μL 的反应体

系 (High-Fidelity PCR Master Mix，英格兰生物实验

室，英国)，其中包括 0.8 μL 的上、下游引物和约
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10 ng 的模板 DNA。反应条件设置参考 Fang 等[21]

的研究，反应结束后，在 2% (w) 琼脂糖凝胶上进

行电泳检测。将 PCR 产物等比例混合。然后使用

凝胶回收试剂盒  ( Q i a g e n，希尔登，德国 )  对

PCR 产物进行纯化 [ 2 2 ]。使用 Quantus™ 荧光计

(Promega，麦迪逊，美国) 对 DNA 进行定量。

PCR 纯化产物送测序公司，在 Illumina MiSeq

平台上对文库进行测序，得到 250 bp 的双端序列。 

1.4    数据处理与统计分析

使用 QIIME (V1.9.1) 软件分析原始序列读数。

去除短于 200 bp、质量控制得分低于 20 以及条形

码或引物中不匹配的序列。使用 UPARSE 7.0 软件

对相似度为 97% 的序列进行聚类 (Operational Taxo-

nomic Unit, OTU)，并使用 UCHIME 识别和删除嵌

合序列。使用 RDP (V2.13) 基于 SILVA (V138) 软件

对每个样本的序列进行分类注释。对于下游分析，

保留至少在 3 个样本中的测序序列数≥ 5 的

OTU，并去除比对到叶绿体 (Chloroplast) 和线粒体

(Mitochondria) 序列的 OTU。

x±s

计算样本的 Alpha 多样性 (Shannon, Simpson,

Chao 1, Shannoneven)，统计不同季节水体之间的

差异。使用置换多元方差分析 (Permutational multi-

variate analysis of variance, PERMANOVA) 和相似性

分析 (Analysis of similarities, ANOSIM) 研究微生物

群落结构的时空差异。通过非度量多维尺度分析

(Non-metric multidimensional scaling, NMDS) 可视

化分析群落的相似性。使用 Kruskal-Wallis (KW) 检

验分析统计学差异，事后检验采用 Tukey-kramer

检验，p<0.05 为差异显著。实验数据以“平均

值±标准差 ( )”表示。

使用 R (V4.2.1) vegan 包中冗余分析 (Redun-

dancy analysis, RDA) 评估菌落与环境因子之间的关

系。利用 LEfSe (LDA effect size) 基于非参数 KW 检

测不同组间的物种相对丰度差异，进而获得显著差

异的标志物种，运用 LEfSe (Linear discriminant

analysis effect size) 分析估计这些差异物种对组间

差异的影响大小。使用 Networkx (V3.1) 分别分析

水样品中细菌共生网络关系  (Spearman≥0 .7 ,

p<0.05)。以上运算主要借助美吉云平台开展计算

(https://www.majorbio.com)。利用 FAPROTAX 模

型预测水体中微生物的生物化学过程  [碳  (C)、

N 和硫 (S) 循环]，并基于 Wilcoxon 秩和检验统计

并绘制差异分析柱形图。 

2    结果
 

2.1    牡蛎养殖区与对照区理化因子差异特征

NH+
4 NO−

3

SiO2−
3

t 检验的结果表明 (表 1)，牡蛎养殖区水体环

境因子年度均值中，仅浊度显著高于对照区，两区

域其他水体环境因子 [SST、盐度、  、 、

无机氮 (DIN)、SPR、 、Chl a 和 DO] 均无显

著性差异；牡蛎养殖区沉积物的 TOC、Sul、Cd、

Pb、Cu、Zn 和 Cr 均显著高于对照区  (p<0.05，

表 2)，而 SGS 显著低于对照区。从季节上看，水

体春季 SST、盐度、Chl a 和 DO，夏季 SRP 和硅

磷比 (Si/P)，秋季 Si/P，冬季 SST、盐度、Tur 有显

著性差异  ( p < 0 . 0 5 )  ；牡蛎养殖区沉积物中的

TOC、Pb、Cu、Zn 在各个季节均显著高于对照区

(p<0.05)。 

2.2    牡蛎养殖区与对照区菌落分类学特征

牡蛎养殖区与对照区的水体中以黄杆菌科、蓝

藻科、红杆菌科和 γ-变形菌纲的哈里菌科等为优

势科 (图 2)，占水体总科类群的 60% 以上。牡蛎养

殖区与对照区水体 OTU 分布如图 3 所示，牡蛎养

殖区的水体 OTU 平均数量 (1 436 个) 高于对照区

(1 310 个)。两区域共有的 OTU 数量为 1 124 个，

占总 OTU 的 69.30%。 

2.3    牡蛎养殖区与对照区菌落结构特征

基于 Wilcoxon 秩和检验的统计分析结果表

明，牡蛎养殖区与对照区水体的菌落年度整体的

α 多样性差异不显著 (p>0.05) ；两区域水体仅在冬

季有显著性差异 (Shannon 和 Chao，p<0.05) (表 3)，

牡蛎养殖区的 Shannon 多样性和 Chao 丰富度具有

显著性差异，但 Invsimpson 与 Shannoneven 指数

差异不显著。

基于 Bray-Curtis 距离 (OTU 水平) 的 PCoA 分

析结果表明，从年度整体来看，牡蛎养殖区和对照

区的水体菌落结构无显著性差异，仅在冬季牡蛎养

殖区与对照区间水体中的菌落结构 (OTU 水平) 存

在显著性差异 (ANOSIM, r=0.26, p=0.004) (图 4)。

采用 Wilcoxon 秩和检验进一步分析冬季牡蛎

养殖区与对照区浮游菌落的差异特征 (门水平)，统

计结果表明，冬季两区域平均相对丰度前 15 的门

中，水体的浮游菌落有 7 个门具有显著性差异

(p<0.05)，牡蛎养殖区中的绿弯菌门、脱硫杆菌门

和酸杆菌门等显著高于对照区 (图 5)。 
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2.4    牡蛎养殖区与对照区菌落结构差异的环境驱

动因子

冗余分析 (RDA) 揭示了冬季水体牡蛎养殖区

与对照区菌落特征的关系 (图 6)，所调查的水环境

因子在 OTU 水平上的前两轴共解释了总方差的

47.78%。冬季水体中驱动牡蛎养殖区与对照区菌落

 

表1   大鹏澳牡蛎养殖区与对照区水体与沉积物水环境因子 t检验分析
Table 1　Analysis of water environment factors by t-test between oyster culture area and control area in Dapeng Cove

水环境因子
Water environment factor

牡蛎养殖区
Oyster culture area

对照区
Control area

p 值 p-value

年均
Annual mean

春
Spring

夏
Summer

秋
Autumn

冬
Winter

海水表面温度 SST/℃ 25.94±3.34 26.04±3.45 0.900 0.005** 0.444 0.166 0.009**

盐度 Salinity/‰ 32.96±1.00 33.03±0.97 0.749 0.036* 0.510 0.738 0.003**

NH+
4铵态氮 /(mg∙L−1) 0.10±0.04 0.10±0.04 0.813 0.720 0.113 0.555 0.650

NO−
3硝态氮 /(mg∙L−1) 0.09±0.02 0.09±0.02 0.871 0.523 0.609 0.248 0.330

可溶性无机氮 DIN/(mg∙L−1) 0.19±0.04 0.18±0.04 0.764 0.927 0.25 0.89 0.830

可溶性活性磷酸盐 SPR/(μg∙L−1) 6.13±2.34 6.53±2.85 0.521 0.159 0.006** 0.168 0.338

SiO2−
3硅酸盐 /(mg∙L−1) 0.12±0.06 0.11±0.06 0.664 0.288 0.313 0.054 0.555

硅磷比 Si/P 25.29±16.89 25.73±18.83 0.916 0.105 0.032* 0.030* 0.478

化学需氧量 COD/(mg∙L−1) 0.95±0.43 0.98±0.45 0.827 0.742 0.773 0.520 0.678

叶绿素 a Chl a/(μg∙L−1) 0.87±0.55 0.78±0.62 0.529 0.001** 0.826 0.653 0.329

溶解氧 DO/(mg∙L−1) 7.51±0.76 7.63±0.57 0.418 0.037* 0.618 0.682 0.914

浊度 Turbitity/NTU 5.37±2.12 4.44±1.65 0.021* 0.066 0.224 0.122 0.040*

注：* 代表存在显著性差异 (*. p<0.05; ** . p<0.01; *** . p<0.001)；n=36。

Note: * represents significant differences (*. p<0.05; ** . p<0.01; *** . p<0.001); n=36.

 

表2   大鹏澳牡蛎养殖区与对照区沉积物环境因子 t检验分析
Table 2　Analysis of sediment environment factors by t-test between oyster culture area and control area in Dapeng Cove

沉积物环境因子
Sediment environment factor

牡蛎养殖区
Oyster culture area

对照区
Control area

p 值 p-value

年均
Annual mean

春
Spring

夏
Summer

秋
Autumn

冬
Winter

总有机碳 TOC/% 1.15±0.44 0.56±0.25 <0.001*** 0.003** 0.003** 0.006** 0.007**

总氮 TN/% 0.13±0.06 0.11±0.05 0.055 0 0.413 0.201 0.284 0.073

总磷 TP/% 0.21±0.06 0.19±0.08 0.257 0.413 0.08 0.047* 0.983

碳氮比 C/N 12.33±12.33 8.43±9.15 0.133 0.258 0.546 0.007** 0.007**

硫化物 Sulfide/(mg∙kg−1) 67.72±70.03 24.99±20.65 <0.001*** 0.220 0.052 0.092 0.109

镉 Cd/(mg∙kg−1) 0.04±0.04 0.03±0.02 0.022* 0.213 0.179 0.430 0.100

铅 Pb/(mg∙kg−1) 44.54±18.05 19.64±9.08 <0.001*** 0.021* <0.001*** <0.001*** <0.001***

铜 Cu/(mg∙kg−1) 34.81±15.54 8.16±4.98 <0.001*** 0.005** <0.001*** 0.001** <0.001***

锌 Zn/(mg∙kg−1) 83.32±34.79 38.66±20.08 <0.001*** 0.003** 0.001** 0.002** 0.012*

铬 Cr/(mg∙kg−1) 63.54±21.41 40.79±21.95 <0.001*** 0.013* 0.633 <0.001*** <0.001***

沉积物粒径
Sediment grain size/mm

0.01±0.01 0.02±0.02 <0.001*** 0.064 0.734 0.104 0.190

注：* 代表存在显著性差异 (*. p<0.05; **. p<0.01; ***. p<0.001)；n=36。

Note: * represents significant differences (*. p<0.05; **. p<0.01; ***. p<0.001); n=36.
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SiO2−
3

NH+
4

结构差异主要的环境因子为  、SST、盐度、

pH、  和 DO。 

2.5    牡蛎养殖区与对照区菌落的生物地球化学功

能差异

根据 FAPROTAX 的功能注释，冬季牡蛎养殖

区与对照区的水体菌落共比对出 67 个生物地球化

学循环相关功能，其中化能异养、需氧化能异养的

相对丰度较高，占全部预测功能丰度的 8 5 %。

67 个相关功能中，有 11 个在两区域间有显著性差

异 (Wilcoxon 秩和检验，p<0.05) (图 7)。对照区的

需氧化能异养与暗氢氧化显著高于牡蛎养殖区，而

牡蛎养殖区的硝酸盐还原、发酵、硫酸盐呼吸、硫

化物的暗氧化和硫代硫酸盐呼吸等显著高于对照区

(p<0.05)。 

3    讨论
 

3.1    牡蛎养殖对海区环境因子的扰动

NO−
3

NH+
4 NO−

3 SiO2−
3

贝类筏式养殖场通常设在风浪较小、水动力较

弱的海域，但高密度、集约化的水产养殖可能会

因残饵与排泄物的积累而引起海区环境因子的变

化 [ 2 3 ]。例如，爱尔兰基拉里港筏式养殖的贻贝

(Mytilus edulis) 每年向海区排放的 C 与 N 分别为

8.5 和 1.1 kg·hm−2[24]。中国黄渤海沿岸养殖的贻贝

每年向海区排放约 101 t 的 N 和 15.5 t 的 P[23]。牡

蛎通过直接排泄和生物沉积物矿化作用产生的

NH4 +，经过氧化作用，可能会将大量的   释放

到水体中[17]。而本研究发现，4 个季节的牡蛎养殖

区与对照区水体的 、 、  和 COD 均

无显著性差异，表明大鹏澳海域的牡蛎筏式养殖对

半封闭海湾水体营养盐浓度的扰动相对较小。本研

究还发现，夏季牡蛎养殖区的 SPR 显著高于对照

区。这可能是由于夏季水温高，牡蛎代谢旺盛，生
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图2　牡蛎养殖区与对照区的水体中浮游细菌科水平的

百分含量分布柱状图

Fig. 2　Bar plot of bacterioplankton percentage distribution

between oyster culture area and control area on family level

 

表3   冬季牡蛎与对照区水体浮游菌落 α 多样性
Table 3　Alpha diversity of bacterioplankton in water body

between oyster culture area and control area in winter

多样性指数
Diversity index

牡蛎养殖区
Oyster culture area

对照区
Control area

p 值
p-value

Shannon 3.14±0.15 2.91±0.12 0.01

Chao 458.65±101.09 344±43.01 0.01

Invsimpson 11.11±1.67 9.77±1.65 0.13

Shannoneven 0.55±0.01 0.53±0.02 0.13
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图3　牡蛎养殖区与对照区的水体菌落 OTU 水平 Venn 图

Fig. 3　Venn plots of OTU levels in water body colonies

between oyster culture area and control area

 

r=0.266,  p=0.004
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图4　冬季牡蛎养殖区与对照区水体浮游菌落 PCoA 分析

(OTU 水平)

Fig. 4　PCoA analysis of bacterioplankton in water body

between oyster culture area and control area in winter (OTU level)
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物沉积的矿化作用增强[25]，从而提高了水体中的

SPR 浓度；同时，夏季雨水较多，牡蛎养殖区附近

王母河的磷酸盐通量高于对照区的龙歧河[26-27]，这

也可能是导致 SPR 浓度差异的原因之一。本研究

还表明，除了对水体营养盐的扰动外，牡蛎筏式养

殖还可能影响海区的浊度。在春、夏与秋季，由于

海区水动力条件较好，牡蛎养殖区与对照区的浊度

差异不显著，而在水动力较弱的冬季[28]，两区域

的浊度差异显著。这可能是因为筏式养殖降低了

海区水体流速，导致在冬季水动力条件较差时，水

体中的颗粒悬浮物停留时间延长，使水体浊度显著

增加[11,29]。

贝类养殖对海区环境影响的主要因素是其生

物沉积作用，以及由此导致的养殖水域营养盐滞

留[23]。本研究结果显示，牡蛎养殖区沉积物中的

TOC 显著高于对照区，这很可能是由于牡蛎滤食

后的粪便和假粪等生物沉积物，显著增加了沉积物

中 TOC 的含量。这一结果与 Xu 等[30] 在广西茅尾

海的研究结果相吻合。此外，牡蛎的生物沉积作用

可能对海区的碳循环过程产生了显著性影响。牡蛎

养殖区沉积物中的 Sul 也显著高于对照区，这与多

项先前的研究结果一致[31-33]。有研究指出，随着牡

蛎养殖区的撤离，酸挥发性硫化物的浓度会迅速下

降[34]，这主要由于牡蛎的生物沉积作用提高了海

区 TOC、Sul 等含量，促进了沉积物中颗粒有机物
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图5　冬季牡蛎养殖区与对照区水体浮游菌落差异检验柱状图 (门水平)

注：* 代表存在显著性差异 (*. p<0.05; **. p<0.01; ***. p<0.001)。

Fig. 5　Wilcoxon rank-sum test bar plot for bacterioplankton in water body between oyster culture area and

control area in winter (Phylum level)

Note: * represents significant differences (*. p<0.05; **. p<0.01; ***. p<0.001).
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图6　冬季牡蛎养殖区与对照区水体浮游菌落与环境因子

RDA 分析 (OTU 水平)

注：椭圆为 95% 的置信区间；SST. 海水表面温度；DO. 溶解氧；
Chl a. 叶绿素 a；NH4 +. 铵态氮；NO3 −. 硝态氮；SiO3 2−. 硅酸盐；

COD. 化学需氧量；SRP. 可溶性活性磷酸盐。

Fig. 6　RDA analysis of bacterioplankton and environmental

factors in water body between oyster culture area and control

area in winter (OTU level)

Note: Ellipse represents 95% confidence interval; SST. Sea surface tem-
perature; DO. Dissolved oxygen; Chl a. Chlorophyll a;

NH4 +. Ammonium nitrogen; NO3 −. Nitrate nitrogen; SiO3 2−. Silicate;
COD. Chemical oxygen demand; SRP. Soluble reactive phosphate.
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中 C、N 等元素的降解与利用，而硫化物由于不易

被微生物利用，因此在沉积物中滞留[35]。此外，

本研究发现牡蛎养殖区沉积物中 Cd、Zn 和 Cr 等

重金属元素含量显著增加，这与 Liu 等[36] 在象山

港褶牡蛎 (Crassostrea plicatula) 研究中观察到的生

物沉积显著提高了沉积物中重金属含量的结果一

致。这可能由于牡蛎对重金属有较强的富集效应，

而其组织对重金属的富集能力有限[37]，超出这一

能力的重金属将随着生物沉积一起沉积在海底；牡

蛎的滤食和生物沉积作用，可能改变了沉积物的粒

径，导致沉积物中的重金属含量与沉积物粒径呈负

相关，而与有机物含量呈正相关[38]。由于假粪等

生物沉积物中具有较高的比表面积和有机物含量，

这些细颗粒可能会吸收更多的重金属[39]。另一方

面，牡蛎养殖区沉积物中的高 Sul 改变了大型底

栖生物和菌落的结构 [ 4 0 - 4 1 ]，减少了沉积物中

大型底栖生物和菌落的生物扰动，以及对重金属的

富集作用，导致牡蛎养殖区沉积物中重金属含量

增加。 

3.2    牡蛎养殖对海区浮游菌落结构及其潜在生物

地球化学功能的扰动

牡蛎作为滤食性贝类，其选择性滤食行为可能

直接影响浮游生物的生物量与群落结构[42]。牡蛎

养殖海区的营养盐浓度和比例差异，也会引起浮游

SiO2−
3 NH+

4

NH+
4

生物群落结构的相应改变[43]。在年度尺度上，牡

蛎养殖区与对照区的水体菌落优势种之间的差异不

显著，这可能与水体的介质属性有关。大鹏澳牡蛎

养殖区和对照区水体间的浮游菌落能够通过水体流

动实现有效的动态交换。尽管有研究指出，牡蛎代

谢排泄的氨氮等无机和有机废物，以及生物沉积物

经过矿化后进入水体，会刺激水体营养盐的变化，

从而引起局部“上行效应”[44]，改变周围海水中

的微生物群落[45]，但是这种影响可能在时间与空

间上均有限。在水动力较强的季节 (春、夏和秋

季)，大鹏澳海域主要受潮汐作用影响[19]，局域

波动的菌落可能被流动的海水迅速扩散稀释到邻近

海域，因此并未观察到牡蛎养殖区与对照区水

体浮游菌落的显著性差异。而在水交换较弱的冬

季[28]，牡蛎养殖区与对照区水体浮游菌落结构出

现显著性差异。细菌群落的结构特征显著受到环境

因素影响[46]，RDA 分析进一步揭示了环境因子在

冬季对牡蛎养殖区与对照区水体菌落特征的驱动作

用 (图 6)，其中 、SST、盐度和  等是影

响菌落结构差异的主要环境因子。本研究表明，在

水动力较弱的条件下，牡蛎养殖区的浮游菌落易受

到氮负荷如  等的影响，进而改变水体菌落的

结构。

本研究利用 FAPROTAX 模型对冬季调查海区
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图7　冬季牡蛎养殖区与对照区水体中菌落潜在生物地球化学功能差异

注：* 代表存在显著性差异 (*. p<0.05; **. p<0.01; ***. p<0.001)。

Fig. 7　Analysis of potential biogeochemical functional differences of bacterioplankton in water

body between oyster culture area and control area in winter

Note: * represents significant differences (*. p<0.05; **. p<0.01; ***. P<0.001).
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的菌落生物地球化学功能进行了预测，牡蛎养殖区

与对照区之间的生物地球化学循环对比结果表明，

牡蛎养殖活动增强了冬季水体菌落硝酸盐还原和硫

酸盐呼吸等与 N、S 循环相关的功能过程。Yan

等 [ 3 5 ] 发现牡蛎养殖可显著富集海区中的 S 和铁

(Fe) 循环相关的微生物，与本研究观察到牡蛎养殖

区中的脱硫杆菌门、绿弯菌门、厚壁菌门和

Sva0485 显著高于对照区的结果相符。这可能是由

于牡蛎养殖区为反硝化菌落提供不稳定的碳源，促

进了反硝化硝酸作用[47]。同时，菌落生物地球化

学功能的显著性差异，较好响应了环境中显著富集

的 TOC、硫酸盐以及重金属等环境因子的变化。

总之，牡蛎养殖可能通过扰动海区水体中的菌落结

构特征，影响当地的生物地球化学循环[48]，这些

结果同时也进一步支持了牡蛎养殖可能影响当地的

反硝化、厌氧氨氧化和硝酸盐异化还原成铵过程的

观点[5,32]。 

4    结论

本研究通过监测海区浮游菌落结构的动态变化

特征，评估了大鹏澳海区在牡蛎养殖影响下水体和

沉积物的扰动情况，有助于深入理解牡蛎养殖在海

湾环境中的作用和地位。本研究发现，牡蛎养殖改

变了水体浊度，通过其生物沉积加剧了海区 TOC、

Sul 和部分重金属的聚集。高通量测序结果进一步

显示，牡蛎养殖对海水菌落结构产生了一定影响，

但这种影响的程度和范围受到季节性理化因子变化

和水文条件等因素的限制。此外，牡蛎养殖通过浮

游菌落的介导作用，促进了海区 N 与 S 等元素的

生物地球化学循环。本研究表明，单个季度的调查

难以全面揭示牡蛎养殖区与环境的相互作用，通过

不同季节的监测和评估，可更全面地理解牡蛎养殖

区对水环境的影响。下一步将结合宏基因组等先进

技术，进行月度监测与评估，以更准确地反映牡蛎

养殖对海湾环境的影响。
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