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环境 DNA分析大亚湾夜光藻藻华对真核浮游生物群落的影响* 
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摘要: 夜光藻是全球广泛分布的藻华种之一, 其摄食作用对浮游生物的群落结构有着重要影响。利用环境 DNA技术和

Spearman相关性分析, 文章研究了 2021年 1月中旬大亚湾夜光藻高丰度站位浮游生物的群落结构与生物相关性。结果

显示, 夜光藻高丰度站位的海水温盐条件为温度 14.4~18.3℃、盐度 32.52‰~33.14‰。夜光藻丰度较高的站位中, 卡顿

藻科、海链藻科等浮游植物类群的相对丰度均值为 2.41%和 2.23%, 明显高于其他站位的 0.75%和 0.62%; 同时拟哲水

蚤科与长腹剑水蚤科等类群的相对丰度均值为 8.22%和 4.46%, 明显低于其他站位的 64.13%和 11.12%。结合 Spearman

相关性分析表明, 夜光藻丰度增加可能导致其对拟哲水蚤科等类群摄食压力增加, 拟哲水蚤科类群丰度减少降低了卡

顿藻科、海链藻科、原甲藻科、隐芽藻科等浮游植物类群的摄食压力, 使其生物丰度增加; 同时夜光藻摄食压力增加使

得裸甲藻科、圆筛藻科等浮游植物丰度下降。因此, 夜光藻丰度增加影响了水域中真核浮游生物群落结构。综上结果

表明, 环境 DNA技术有助于认识夜光藻在浮游生物群落中的生态地位, 可用于浮游生物各类群之间的关系分析。 
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Noctiluca scintillans effects on eukaryotic plankton community structure using 
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Abstract: Noctiluca scintillans is a key blooms species and widely distributed throughout the world. Previous studies 

indicated that the plankton community was strongly influenced by the predation of N. scintillans. In this study, eukaryotic 

plankton community and biological correlation in the Daya Bay were analyzed using environmental DNA technology and 

Spearman correlate analysis in January 2021. The temperature and salinity of surface sea water were 14.4 ~ 18.3 ℃ and 

32.52 ‰ ~ 33.14 ‰, respectively. In the stations with high N. scintillans abundance, the relative abundance of phytoplankton, 

such as Chattonellaceae and Thalassiosiraceae were 2.41 % and 2.23 %, which is significantly higher than the average values 
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of 0.75 % and 0.62 % at other stations, respectively. While the relative abundances of Paracalanidae and Oithonidae were 8.22 

% and 4.46 % at high N. scintillans abundance stations, which is significantly lower than the average value of 64.13 % and 

11.12 % at other stations, respectively. These results indicated that N. scintillans reduced the top-down control of 

Paracalanidae on phytoplankton including Chattonellaceae, Thalassiosiraceae, Prorocentraceae and Geminigeraceae which led 

to an increase in the abundance of some plankton species in the blooms areas. Meanwhile, Gymnodiniaceae and 

Stephanopyxidaceae were fed by N. scintillans, which directly affected the community abundance of phytoplankton. Our 

analysis suggests that eDNA technology provides the methodological basis for understanding the ecological niche of N. 

scintillans, which would ultimately contribute to understanding the occurrence of blooms strategies. 

Key words: Daya Bay; environmental DNA; Noctiluca scintillans; feeding habits; Eukaryotic plankton; community structure 
 

 

夜光藻(Noctiluca scintillans)隶属于横裂甲藻纲

(Dinophyceae)、夜光藻目(Noctilucales), 是全球广布性

藻华种之一。夜光藻根据颜色与营养方式的不同, 可

分为红色异养类群和绿色兼养类群。红色夜光藻分布

范围广, 从北温带到南温带都有其分布, 而绿色夜光

藻只分布于阿拉伯海、孟加拉湾等热带海域(Harrison 

et al, 2011)。我国近海的夜光藻为红色异养类群, 也是

较早报道的藻华种且爆发藻华频率较高的种类之一

(华泽爱, 1994; 齐雨藻 等, 2003)。根据统计, 1980—

2004年南海发生的 164次藻华事件, 其中由夜光藻引

起的藻华次数高达 44 次(吴瑞贞 等, 2007); 2013—

2020年期间, 广东省近岸发生夜光藻藻华 14次, 占藻

华总数的 23.9%, 位居首位, 其中最大的夜光藻藻华

面积为 300km2。以往有研究报道, 夜光藻已成为福建

近岸海区藻华发生频率最高的种类之一(万艳, 2020)。

夜光藻藻华爆发时其细胞会黏附在鱼鳃上造成鱼类窒

息死亡, 进一步影响贝类、虾等水产品存活, 造成经济

损失。其中 2009年 5月发生在福建平潭的夜光藻藻华

造成大量鲍鱼、鲷鱼等水产品死亡, 直接经济损失高

达 500 万元(郑炳锋 等, 2010)。夜光藻藻华对海洋环

境及周边居民的生产生活产成了极大的影响。 

近 20年来, 国内外学者对夜光藻开展了分类、

生理生态特性、食性等一系列研究, 其中包括黑海

夜光藻时空分布变化(Şentürk et al, 2020)、东京湾夜

光藻食性(Nishitani et al, 2020)、大鹏湾夜光藻与环

境因子的关系(Liu et al, 2006)等。夜光藻研究已经成

为海洋生态学的热点之一(Gómez et al, 2007; Li et al, 

2019; Nishitani et al, 2020; Piontkovski et al, 2021)。

但到目前为止, 夜光藻藻华对浮游生物群落结构影

响的研究仍开展很少。 

环境 DNA (environmental DNA, eDNA)是指不

分离特定的生物体, 而从任何类型的环境样本(如土

壤、水、空气等)中提取的 DNA (Deiner et al, 2017)。

如今已经被广泛应用于外来物种入侵、渔业资源调

查以及动物食性等方面的研究, 包括通过环境 DNA

检测到北美五大湖区生存有低密度的亚洲鲤鱼种群

(Jerde et al, 2011)、对豹猫的粪便进行环境 DNA的提

取并分析其食性(Shehzad et al, 2012)等。因此, 应用

环境 DNA技术可以分析夜光藻藻华时期环境中各生

物类群的相对丰度, 结合 Spearman 相关性分析可以

明确各生物类群之间的相互关系, 从而将有助于深

入理解夜光藻摄食对真核浮游生物群落结构的影响。 

2021 年 1 月在大亚湾 12 个调查站位进行现场

调查发现了夜光藻高丰度站位。本研究分析其环境

因子和真核浮游生物的群落结构, 探讨了夜光藻藻

华爆发初期可能的食物来源及其对真核浮游生物的

群落结构的影响。 

1  材料与方法 

1.1  研究区域 

大亚湾位于广东省东部红海湾与大鹏湾之间 , 

总面积 650km2。湾内水深自北向南逐渐加深, 至中

部水深 10m, 湾口水深最深达 20m 左右, 湾内水深

平均为 10m。底质为粉砂和粘土; 沿岸无大河流注

入, 但有季节性的小流量溪水流入湾内, 来沙量小, 

年均淤积厚度小于 1cm (王友绍 等, 2004)。大亚湾

水域以不规整的半日混合潮为主, 潮差平均在 1m

以内, 最大潮差在 2~2.5m范围内。湾内存在顺时针

且低速环流的余流, 对湾内浮游生物以及悬浮物质

等的分布产生影响, 同时也造成鱼卵和鱼苗主要聚

集在大亚湾西侧的大鹏湾, 其已成为广东省重要的

水产养殖地与旅游风景区之一(孙振宇 等, 2020)。 

1.2  样品的采集 
2021 年 1 月中旬, 大亚湾部分海区出现高丰度

夜光藻, 于 1 月 16 日对大亚湾内的 12 个常规调查

站位进行现场采样(图 1)。 

环境 DNA 样品采集: 500mL 表层水样依次通过

3μm滤膜、0.2μm滤膜(Millipore Isopore, USA)分级过

滤, 过滤后的滤膜分别装入1.5mL离心管中, 加入1mL

的 DNA裂解液放入-20℃冰箱保存(Qiu et al, 2021)。 
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图 1  大亚湾海域样品采集站位示意图 

该图基于国家测绘地理信息局标准地图服务网站下载的审图号

为 GS(2019)4342的标准地图制作 

Fig. 1  Map of sampling stations in the Daya Bay 
 

叶绿素 a 样品采集: 300mL 表层海水先后通过

3μm以及 GF/F滤膜(Millipore Isopore, USA)进行分

级过滤, 过滤后的滤膜用锡纸包裹后, 放入液氮中

保存直至分析。  

营养盐样品采集: 200mL的水样经过 GF/F滤膜

过滤后, 50mL过滤后的水样装入 PC瓶中, 置于-20℃

冰箱保存。 

溶解氧样品采集 : 120mL 的表层海水依次用

1mL 2.7mol·L–1氯化锰溶液和 1mL 0.9mol·L–1碱性

碘化钾溶液快速固定 , 摇匀静止沉淀完全后进行

分析。  

1.3  环境参数测定 

调查站位水体的温度和盐度通过 YSI (Yellow 

Springs Instrument, USA)进行原位测定。将采集的营

养盐样品解冻后摇匀, 使用注射式营养盐自动分析

仪(Lachat Instrumengt Inc., Loveland Colorado, USA)

测定水体的硝酸盐、亚硝酸盐、磷酸盐、硅酸盐浓

度。溶解氧样品中加入 1 : 1硫酸使沉淀溶解, 然后

使用 0.124mol·L–1 的硫代硫酸钠溶液滴定, 记录硫

代硫酸钠体积并计算溶解氧浓度。 

1.4  环境 DNA提取、PCR扩增与高通量测序 

环境 DNA 样品中加入蛋白酶 K, 放入 56℃水

浴锅中 24h; 通过 CTAB法(Cetyltrimethylammonium 

Bromide)提取 DNA, 并通过 DNA 纯化试剂盒

(Genstar, 中国)进行纯化, 纯化后的 DNA 溶液放入

-20℃冰箱保存(Qiu et al, 2011)。取 1μL的 DNA溶

液作为 PCR 扩增模板, 扩增引物采用 V9F (TCGT 

CGGCAGCATCAGATGTGTATAAGAGACAGCCC 
TGCCHTTTGTACACAC)和 V9R (GTCTCGTGGGC 

TCGGAGATGTGTATAAGAGACAGCCTTCYGCAG 
GTTCACCTAC), 扩增区域为 1380F~1510R (郭雨沛, 

2021), 退火温度为 46℃。PCR产物使用 StarPrep试

剂盒(Genstar, 中国)进行 DNA 回收纯化, 使用因美

纳技术测序平台(PE250)进行测序。 

1.5  高通量测序数据分析与处理  

高通量测序原始数据通过 overlap进行拼接, 并

进行质控、嵌合体过滤, 获得高质量的过滤数据。

拼接后的序列经过去冗余等步骤, 进而获得单碱基

精确度的代表序列 , 然后使用 ASVs (amplicon 

sequence variants)概念构建类 OTU 表(operational 

taxonomic units)(Blaxter et al, 2005)。通过 NCBI数

据库进行 OTUs 序列比对分析与注释。稀释曲线通

过 QIIME软件绘制。分别通过 Excel进行物种多样

性分析、SPSS计算各类生物与环境因子相关性及各

科生物间的 Spearman 相关性、其中 p<0.05、q>0.5

或<-0.5 为强相关性, 使用 R 软件绘制相关性聚类

分析热图和网络分析。 

2  结果 

2.1  大亚湾环境因子的空间分布 

2021 年 1 月大亚湾 12 个站位表层水体环境因

子的空间分布如图2所示, 温度为14.4~18.3℃ (图2a), 

其中 S6站位最高, 北部沿岸站位的温度低于湾中和

湾口。盐度值为 32.52‰~33.14‰ (图 2b)冬季受到河

流影响较小, 分布较为均匀。湾口站位表层水营养

盐浓度高于湾内站位。 

2.2  大亚湾冬季分粒级叶绿素 a浓度的分布特征 

大亚湾冬季微型 chl a 的浓度范围为 0.24~ 

2.47μg·L–1 (图 3a), 整体呈现沿岸高, 湾内低的趋势, 

在 S8哑铃湾附近出现 chl a 高值区域。微微型浮游

植物叶绿素 a的浓度范围为 0.07~1.73μg·L–1 (图 3b), 

随着湾口水域的站位的向外, 其浓度逐渐下降, 在

S1站位达到最低值为 0.07μg·L–1。 

2.3  样品测序质量分析 

2021年 1月大亚湾环境 DNA通过 18S V9区引

物进行扩增共获得 2028236 条序列, 序列经过过滤

和质量控制后, 每个环境样本可用序列均在 60000

条以上(图 4)。去掉低质量序列后, 以 100%相似度

进行序列划分聚类, 共获得 10944个 OTUs。其中微

型与小型等真核浮游生物(粒径≥3µm) OTU数目的

平均数为 350条, 超微型真核浮游生物(粒径 0.2µm~ 
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图 2  大亚湾环境因子空间分布 

a. 温度; b. 盐度; c. 磷酸盐浓度; d. 硅酸盐浓度; e. 硝酸盐浓度; f. 亚硝酸盐浓度; g. 溶解氧浓度。审图号为 GS(2019)4342  

Fig. 2  Distribution of physical and chemical data collected in the Daya Bay. (a) temperature; (b) salinity; (c) orthophosphate 
(PO4

3–); (d) dissolved silicate (SiO4
4–); (e) nitrate (NO3

–); (f) nitrite (NO2
–); (g) dissolved oxygen (DO) 

 
3µm) OTU 数目的平均数为 572 条。基于高通量测

序结果(表 1)中 OTUs多样性对大亚湾不同站位真核

浮游生物群落结构进行分析。 

2.4  真核浮游生物群落结构组成 

大亚湾冬季环境 DNA 高通量测序结果共确定

真核浮游生物 43门 782科, 其中浮游动物 24门 440

科, 浮游植物 7门 177科。图 5中的 other是将平均

丰度低于 1%的真核浮游生物类群合并。大亚湾真核

浮游生物类群中节肢动物门整体占比最高(图 5), 其

次为纤毛虫和脊索动物。节肢动物门中拟哲水蚤科

(Paracalanidae)丰度最高, 在粒径≥3µm 环境 DNA

样品中, S3站位丰度最高, 为 81.33%。而 S9和 S10

站位粒径≥3µm 环境 DNA 样品中拟哲水蚤科丰度

较低, 其中 S10站最低, 为 3.29%。粒径 0.2~3µm环 
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图 3  大亚湾分级叶绿素 a空间分布 

a. 粒径≥3µm的叶绿素 a浓度; b. 粒径 0.2~3µm的叶绿素 a浓度 

Fig. 3  Distribution of surface water size fraction of Chl a data collected in the Daya Bay. (a) Chl a concentration with 
particle size ≥ 3 µm; (b) Chl a concentration with particle size 0.2 ~ 3 µm 

 

图 4  大亚湾各站位(S1~S12)环境 DNA样品扩增真核生物的稀释曲线图 

a. 为粒径≥3µm环境 DNA样品; b. 为粒径 0.2~3µm环境 DNA样品 

Fig. 4  Rarefaction curves of eDNA sampling of eukaryotes in the Daya Bay. (a) size ≥ 3 µm; (b) size is 0.2 ~ 3 µm 

 
表 1  大亚湾浮游生物群落高通量测序结果  
Tab. 1  Summary of the high-throughput sequencing reads of eDNA in the Daya Bay 

站位 原始序列数 有效序列数 有效比 OTUs数 

S1≥3µm 85852 83035 96.72 451 

S1-pico 86846 82146 94.59 662 

S2≥3µm 86414 83728 96.89 252 

S2-pico 80261 76850 95.75 930 

S3≥3µm 87818 84321 96.02 164 

S3-pico 85984 82880 96.39 464 

S4≥3µm 82743 79504 96.09 340 

S4-pico 85679 82797 96.64 474 

S5≥3µm 87153 84519 96.98 212 

S5-pico 87939 84033 95.56 509 

S6≥3µm 83419 80163 96.10 251 

S6-pico 85651 82202 95.97 582 

S7≥3µm 86571 83124 96.02 398 

S7-pico 82757 80002 96.67 253 
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续表 

站位 原始序列数 有效序列数 有效比 OTUs数 

S8≥3µm 80444 77315 96.11 397 

S8-pico 81353 76092 93.53 799 

S9≥3µm 80922 77302 95.53 638 

S9-pico 81500 78682 96.54 345 

S10≥3µm. 87029 83148 95.54 618 

S10-pico 82076 77528 94.46 619 

S11≥3µm 82660 79646 96.35 223 

S11-pico 85237 81181 95.24 527 

S12≥3µm 85806 82684 96.36 212 

S12-pico 86122 81857 95.05 624 

注: ≥3µm表示粒径≥3µm的浮游生物类群; pico表示粒径 0.2~3µm的浮游生物类群 

 

图 5  真核浮游生物群落丰度图 

a、c、e、g为粒径≥3µm环境 DNA样品中真核浮游生物在不同分类阶元丰度图; b、d、f、h 为粒径 0.2~3µm环境 DNA样品中真核

浮游生物在不同分类阶元丰度图。a、b为真核生物; c、d为纲水平; e、f为目水平; g、h为科水平 

Fig. 5  The relative abundance of eukaryotes at different taxonomic levels. (a, c, e, g) showing eukaryotes relative abundance 
(eukaryote, class, order, family) in ≥ 3 µm sizes eDNA samples, respectively; (b, d, f, h) showing eukaryotes relative 

abundance (eukaryote, class, order, family) in 0.2 ~ 3 µm sizes eDNA samples, respectively 
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境 DNA 样品中, S7 站位拟哲水蚤科丰度最高, 为

72.12%, S10站位丰度最低, 为 0.57%。真核浮游植

物中, 甲藻的丰度最高(图 6a), 依次为硅藻、隐藻、

绿藻、定鞭藻等。粒径≥3µm环境 DNA样品中, S8

站位甲藻的相对丰度最高, 占 22.84%; S5站位甲藻

丰度相对较低 , 为 7.24%; 粒径 0.2~3µm 的环境

DNA 样品中 , 甲藻相对丰度 S8 站位最高 , 为

36.68%, S7站位最低, 为 7.42%。 

 

图 6  浮游植物群落丰度图 

a、c、e、g为环境 DNA中粒径≥3µm真核浮游植物在不同分类阶元的丰度图; b、d、f、h为环境 DNA中粒径 0.2~3µm真核浮游植

物在不同分类阶元的丰度图。a、b为真核生物; c、d为纲水平; e、f为目水平; g、h为科水平 

Fig. 6  Relative abundance of phytoplankton at different taxonomic levels. (a, c, e, g) showing the phytoplankton relative 
abundance (eukaryote, class, order, family) in ≥  3 µm sizes eDNA samples, respectively; (b, d, f, h) showing the 

phytoplankton relative abundance (eukaryote, class, order, family) in 0.2 ~ 3 µm sizes eDNA samples, respectively 
 
大亚湾内 S7、S9和 S10站夜光藻镜检的丰度分

别为 5.73×103个·L–1、4.51×103个·L–1和 2.89×103个·L–1。

高通量测序得到 3 个站位夜光藻相对丰度均值为

3.31%, 远高于湾内其他站位的平均相对丰度

0.43%。其中 S9 和 S10 两个站位隐藻中隐芽藻科

(Geminigeraceae)、未定名科(unidentified_Cryptophyta)、

绿 藻 中 Mamiellaceae 科 、 甲 藻 中 原 甲 藻 科

(Prorocentraceae) 、 硅 藻 中 海 链 藻 科
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(Thalassiosiraceae)、定鞭藻中 Chrysochromulinaceae

科和卡顿藻科(Chattonellaceae)等类群的相对丰度高

于其他站位。如卡顿藻科在大亚湾丰度均值为

0.99%, 但在夜光藻丰度高的 S10站位高达 5.60%。

而夜光藻相对丰度较高的站位中裸甲藻科

(Gymnodiniaceae)、拟哲水蚤科、大眼水蚤科

(Corycaeidae)、Pseudocyclopidae科和长腹剑水蚤科

(Oithonidae)的相对丰度低于其他站位。如长腹剑水

蚤科在大亚湾丰度均值为 11.6%左右, 但在夜光藻

丰度高的 S10站位点只有 0.57%, 远低于平均水平。 

2.5  大亚湾夜光藻高丰度站位浮游生物之间关系 

大亚湾海域真核浮游生物科水平之间进行了

Spearman 相关性分析并绘制网络关系图, 图 7 中呈

现了 54个节点和 490条关系线。网络图中的节点呈

现环境中的不同生物类群, 连线及其粗细分别代表

各类群之间的联系及强弱程度。分析表明夜光藻与

海链藻科(Thalassiosirales)、卡顿藻科、角毛藻科

(Chaetocerotaceae)、原甲藻科等关系紧密。同时 

 

图 7  浮游生物群落网络关系图 

黄色实线表示正相关关系, 橙色实线表示与夜光藻呈正相关关系, 灰色虚线表示负相关关系, 线的粗细代表关系的强弱程度 

Fig. 7  Network of plankton community. Yellow solid line means positive correlation; Orange solid line means positive 
correlation to N. scintillans; Grey dotted line means negative correlation; thickness of the line represents the strength of the 
relationship 
 

哲水蚤科与根管藻科(Rhizosoleniaceae)、原甲藻科、

海链藻科等类群之间呈显著的负相关关系。这可能

与摄食或竞争等种间关系相关。而色金藻科、定鞭

金藻科(Prymnesiaceae)、棕囊藻科(Phaeocystaceae)

等 13类浮游植物关系结构紧密, 表明其间相互作用

强, 生物关系复杂。 

2.6  真核浮游生物与环境因子的关系 

对大亚湾海域真核浮游生物 (科 )的相对丰度

与理化因子使用 Spearman进行了相关性聚类分析 , 

绘制出真核浮游生物与环境因子的相关性聚类分

析热图(图 8)。聚类分析热图表明 , 硅酸盐、磷酸

盐等与一些浮游生物类群的组成和分布呈现一定

的相关关系。如夜光藻与磷酸盐、硅酸盐呈负相

关关系 , 而与溶解氧呈正相关关系。同时卡顿藻

科、角毛藻科、原甲藻科等都与硅酸盐和磷酸盐

呈负相关 , 与溶解氧呈正相关。表明夜光藻与其生

物相关性紧密的生物类群对相同理化因子存在相

似的适应选择。  
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图 8  真核浮游生物与环境因子的相关性聚类分析热图 

Fig. 8  Correlation cluster analysis between the eukaryotes and physical and chemical factors  

 
3  讨论 

3.1  夜光藻藻华发生与环境因子之间的关系 

2021年1月大亚湾区域表层水体温度为16~17℃, 

盐度是 32.1‰~32.5‰, 与过去大亚湾夜光藻藻华期

间报道的温度和盐度相一致(Liu et al, 2006)。过去研

究报道认为硅藻的大量繁殖, 伴随着夜光藻大量增

殖与藻华发生(孙东 等, 2010), 并导致磷酸盐等营

养盐浓度降低(朱艾嘉 等, 2008, 2009), 这与本研究

中大亚湾夜光藻丰度与磷酸盐、硅酸盐浓度呈负相

关关系相对应。同时, 小型与微型浮游植物叶绿素 a

在 S9 和 S10 出现了低值的舌型区域, 可能是由 

于夜光藻丰度上升 , 对光合藻类的摄食压力增加 , 

从而导致叶绿素 a浓度降低。 

3.2  夜光藻的食性分析 

夜光藻具有广泛的食物来源, 浮游植物通常被

认为是其在自然水体中主要的食物来源(Hallegraeff 

et al, 2019)。过去的研究通过显微镜观察发现大鹏湾

夜光藻主要以甲藻为食(陈汉辉 等, 1991)。然而在

坎塔布海岸中部的浅海水域, 73%的夜光藻液泡中

检测到桡足类动物的卵, 表明桡足类动物的卵是夜

光藻的重要食物来源之一(Quevedo et al, 1999)。香

港的牛尾海夜光藻藻华与硅藻藻华发生的时间相一

致 , 表明夜光藻对硅藻有营养依赖 (Zhang et al, 
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2017)。高通量测序发现东京湾夜光藻非选择性地摄

食原甲藻科、裸甲藻科、硅藻中的圆筛藻科以及桡

足类的纺锤水蚤科等类群(Nishitani et al, 2020)。 

本研究结果推测大亚湾夜光藻可能摄食不同浮

游植物与浮游动物类群 , 其中浮游植物有角毛藻

科、裸甲藻科等; 浮游动物有长腹剑水蚤科、拟哲

水蚤科、哲水蚤目 Pseudocyclopidae 科、大眼水蚤

科等, 夜光藻单细胞食性的分析结果内包含以上类

群(数据未发表), 确定了该分析方法的有效性。在夜

光藻藻华站位 S9和 S10, 这些类群的相对丰度远低

于其他站位; 其中大眼水蚤科在藻华站位相对丰度

为 0.25%, 而在其他站位相对丰度均值为 1.03%。我

们的数据分析结果推测夜光藻可能直接摄食长腹剑

水蚤科和大眼水蚤科等种类个体、卵、组织、细胞

碎片等; 同时, 夜光藻大量繁殖也可能压缩了该类

浮游动物的生态位, 导致夜光藻藻华站位两者的丰

度远低于大亚湾其他站位; 这与夜光藻摄食其他桡

足类及其卵的报道相一致(Quevedo et al, 1999)。裸

甲藻在 S9和 S10的平均相对丰度为 4.74%, 远低于

大亚湾其他站位的 11.54%, 这可能是由于夜光藻对

裸甲藻等的摄食作用引起。此外, 夜光藻还可能存在间

接 摄 食 的 情 况 , 如 寄 生 性 甲 藻 阿 米 巴 藻

(Amoebophryaceae)在 S9和 S10站位丰度下降, 而阿

米巴藻广泛寄生于纤毛虫、硅藻、甲藻特别是裸甲

藻中(Coats, 1999), 这些宿主可能被夜光藻摄食, 从

而导致阿米巴藻减少。已有文献报道根管藻是夜光

藻主要的摄食类群之一(Enomoto, 1956), 本研究相

关性分析结果中夜光藻和根管藻呈现弱正相关关系, 

可能是由于根管藻在大亚湾内相对丰度较高, 夜光

藻的摄食并未导致其丰度明显的下降。过去的研究

报道大亚湾冬季浮游动物以拟哲水蚤科和长腹剑水

蚤科为优势类群(马婕, 2019; Song et al, 2021), 浮游

植物以根管藻科和原甲藻科为优势类群(Ma et al, 

2014; Zhang et al, 2021)。其结果与本研究通过环境

DNA 技术测定的大亚湾浮游生物优势类群的结果

相近, 表明环境 DNA 在分析生物多样性方面具有

很大潜力。 

本文检测出夜光藻环境中的真核浮游生物类群

的相对丰度以及与夜光藻之间的相关性, 仅是划分

出夜光藻大致摄食范围, 夜光藻具体的摄食对象还

需要对夜光藻单细胞分析等后续验证。 

3.3  夜光藻摄食作用对浮游生物群落结构的影响 

相关性分析表明拟哲水蚤科与卡顿藻科、海链

藻科、原甲藻科、隐芽藻科等呈负相关关系(图 8)。

低丰度的拟哲水蚤对其摄食对象的摄食压力低, 从

而使得卡顿藻科、海链藻科、原甲藻科、隐芽藻科

等浮游植物类群丰度升高。 

研究也发现 S7 站夜光藻相对丰度高, 但是该站

裸甲藻和拟哲水蚤相对丰度分别为 12.74%和 60.67%, 

高于平均水平。可能是由于大亚湾冬季表层存在顺时

针余流(孙振宇 等, 2020), 将S9和S10站位发生的夜

光藻刚带入 S7站点, 其生态影响还未显现。 

总之, 夜光藻通过摄食圆筛藻科、裸甲藻科等

直接影响浮游植物群落结构; 同时, 夜光藻通过摄

食拟哲水蚤科、长腹剑水蚤科等浮游动物, 进而对

隐芽藻科、海链藻科等不同类群产生间接影响; 此

双重途径对大亚湾水域的浮游生物的群落结构产生

影响。 

4  结论 

结合环境 DNA 技术和 Spearman 相关性分析, 

研究大亚湾夜光藻与真核浮游生物不同类群之间的

关系, 结果表明夜光藻对裸甲藻科、长腹剑水蚤科、

拟哲水蚤科都具有一定的摄食压力。该研究结果与

过去其他方法分析夜光藻在自然环境下食性结果相

吻合, 证明此分析方法分析夜光藻食性有效可行。 

夜光藻相对丰度与磷酸盐、硅酸盐呈负相关 , 

与溶解氧呈正相关性; 夜光藻相对丰度高的站位微

型 chl a出现低值。 

夜光藻对拟哲水蚤科和长腹剑水蚤科的摄食压

力降低将对卡顿藻科、海链藻科、原甲藻科、隐芽

藻科等产生的下行效应, 从而导致这些类群浮游植

物丰度的增加; 夜光藻直接摄食圆筛藻科和裸甲藻

科等浮游植物使其丰度降低。因此, 夜光藻通过直

接摄食和间接影响的方式对区域中浮游生物群落结

构产生影响。 
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