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摘要：河口地区是海陆交互作用的集中地带，生态环境十分脆弱敏感，物质循环机制复杂，而浮游细菌

(bacterioplankton)参与的生态过程是河口生态系统物质循环的重要环节。珠江河口是独特的典型亚热带

河口。近年的研究表明，浮游细菌在珠江河口生态系统物质循环中占有重要地位，其生产力和丰度受噬

菌原生动物(鞭毛虫)和病毒的控制，而且其生物量与浮游植物的数量具有显著的相关性。珠江河口的优

势浮游细菌类群为变型菌门(Proteobacteria)和蓝藻菌(Cyanobacteria)等，浮游细菌丰度和群落结构变化主

要受到盐度、温度、营养盐水平等因素的影响。珠江河口浮游细菌与地球物质循环功能鲜有报道，而且

珠江河口生态系统中有机质的浮游细菌转化机制和生态学效应更是没有深入研究。基于此，本文全面综

述了珠江河口浮游细菌种类组成、分布、生物量、地球物质循环及其环境影响因素等方面的研究进展，

有助于系统性地揭示近海生态系统的特征；同时，本文作者还对珠江河口浮游细菌生态学研究今后值得

关注的科学问题进行了探讨。 
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河口是陆地和海洋交互作用的集中地带，生

物、物理、化学和地质过程常常耦合多变，系统

演变机制复杂，生态环境十分敏感脆弱[1]。河口既

是上游江河流域物质的归宿，又是海洋物质循环

的开端。河口所在区域(例如长江口、黄河口、珠

江口)常常人口稠密，社会经济发达，河口环境对

所在地区人类居住与社会经济的可持续发展有重

要影响[2]。在河口生态系统中，浮游细菌是一类重

要但常常被忽视的类群，普遍存在于水体，虽然

个体微小，但却是水生生物食物链的重要环节 

(图 1)[3–4]，其种类组成、数量的时空变化、对有机

质的分解和对初级生产力的固定都对河口生态系

统结构、功能运转和环境产生明显影响。因此，

对河口浮游细菌的生态学研究具有十分重要的理
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论和实践意义。与我国其他河口(如黄河口)相比，

珠江河口所在区域常年具有较高温度，是典型的

亚热带河口。珠江河口冲击形成的珠江三角洲土

地面积大约 39380 km2，居民众多超过 6107，是

中国最大的工业化区域之一[5–6]。自 20 世纪 80 年

代以来，珠江河口海域特别是香港附近海域赤潮

频繁发生，给渔业资源和生态环境带来严重危害。

而且珠江河口的工厂及生活污水排放，以及沿岸

的海产品养殖业的进行，频繁往来的船只造成的

机油污染问题日益严重。工业化经济的发展和人

类的活动使得珠江河口承受了沉重的环境压力，

直接影响珠江河口生态系统的运转。而河口生态

系统功能运转以及对环境污染反应的重要部分都

由浮游微细菌承载，浮游微生物驱动河口能量流

动、物质循环(图 1)[1–4]。因此，对珠江河口浮游细

菌的生态研究显得尤其重要。近年来，不少学者

在珠江河口浮游细菌生态学领域开展了许多卓有

成效的工作[7–12]。研究领域除微生物种类组成、丰

度和时空分布，还涉及生产力、能量流动、物质

循环等，为珠江河口生态系统研究奠定了基础，同

时也极大地促进了浮游细菌生态学的发展[13–17]。但

是，针对近年来珠江河口浮游细菌生态学的综合

描述以及对未来研究方向的展望，均未有涉及。

本文综述了近年来珠江河口浮游细菌生态学的研

究进展，以期为我国河口微生物生态学研究提供

参考，为河口资源的可持续利用提供科学依据，

并对珠江河口微生物生态领域的研究方向提供  

参考。 

 

图 1.  普通海洋微生物食物网(修改自 Alexandra Z. Worden, Michael J. Follows, et al., 2015) [4] 
Figure 1.  A common marine microbial food webs, adapted from Alexandra Z. Worden, Michael J. Follows, et al., 
2015[4]. Dissolved organic matter (DOM) and particulate organic matter (POM) from phytoplankton form a basic 
resource for bacterioplankton and archaeaplankton, which respire CO2 (via the microbial loop, purple arrow); 
processes in the euphotic zone, where photosynthesis occurs, processes in the aphotic zone, where sunlight is 
unavailable[4]. 
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1  珠江河口浮游细菌初步研究现状 

1.1  浮游细菌主要优势类群 

由于径流和潮流的交汇作用，珠江河口浮游

细菌既有淡水和海水类群，又有河口特有的淡  

咸水混合类群，从而形成了一个复杂多变的细菌

群落[2]。 

多项研究表明，珠江河口区域浮游细菌的主

要 类 群 为 放 线 菌 门 (Actinobacteria) 、 蓝 细 菌 门

(Cyanobacteria)、浮霉菌门(Planctomycete)、厚壁

菌 门 (Firmicute) 、 绿 菌 门 (Chlorobi) 、 拟 杆 菌 门

(Bacteroidetes)、脱铁菌门(Deferribacteres)、疣微

菌门(Verrucomicrobia)、绿弯菌门(Chloroflexi)、变

形 菌 门 (Proteobacteria) 和 酸 杆 菌 门

(Acidobacteria)[5–8,10–12,14,18–25]，其中蓝细菌门和变

形菌门为优势类群。蓝细菌门在海洋中数量庞大，

循环迅速，能量转换效率高，受到海洋生态学家

的高度重视[4]；而变形菌门在多个河口区域的研究

中均被报道为优势类群。此外，有些学者还比较

了更低级别分类水平上的优势类群。Wu 等[7]研究

发现珠江河口表层水的优势的类群为变形菌门的

γ-Proteobacteria 和厚壁菌门的芽孢菌属 /梭菌属

(Bacillus/Clostridium)，而不动杆菌(Acinetobacter 

spp.)作为优势物种分布相当广泛。Xia 等对南海区

域 细 菌 群 落 动 态 变 化 研 究 发 现 ， α- 、 β- 和

γ-Proteobacteria 在香港岛附近的河口近岸区域占

优势，而蓝细菌门中聚球藻属(Synechococcus)和原

绿球藻属(Prochlorococcus)为优势类群[14]。与此同

时 ， Zhang 等 在 比 较 研 究 珠 江 河 口 总 群 落

(DNA-based)和活性群落(RNA-based)过程中，变

形 菌 门 和 蓝 细 菌 门 (Synechococcus 和

Prochlorococcus)是优势类群[13]。 

在科分类水平上，大部分生活在珠江河口不

同区域(近岸、河口和开放海域)的浮游细菌都展现

了生态位的分离[14]。而且对于功能相似的浮游细

菌类群也表现出了生态位的分离，Synechococcus

和 Prochlorococcus 同时作为初级生产者，这两者

在珠江河口呈现了不同的生态位：在大陆架和开

放海水区域 Prochlorococcus 为主要的初级生产类

群，而在近岸和河水区域 Synechococcus 为主要的

初级生产类群[14]。 

红细菌目 (Rhodobacterales)主要分布在寒带

和温带海洋生态系统中，在热带和亚热带海洋生

态系统报道甚少。Sun 等[16]以红细菌目特有的 GTA 

(gene transfer agent) 基 因 簇 上 的 g5 (capsid 

protein-encoding gene)基因为标记，针对珠江河口

不同区域的红细菌目进行研究，结果发现此类群

在珠江河口热带和亚热带环境中的分布广泛、多

样性高，具有很高的环境适应性。 

在珠江河口，浮游细菌的研究缺乏时间连续

性或空间一致性[5,7–15]，造成不同研究的数据之间

难以直接比较。另外，浮游细菌分为颗粒吸附型

(particle-associated)和游离生活型(free-living)，多

个不同地区的河口研究表明，颗粒吸附型浮游细

菌的多样性更高，且独有的细菌种类更多[12,26–27]。

大部分珠江河口的研究仅仅局限于游离生活型或

者颗粒吸附型的浮游细菌[5,7–11,13–15]，仅有 Jing 等[12]

对颗粒吸附型与游离生活型的浮游细菌进行了比

较研究。河口区域生态环境十分特殊，如果珠江

河口不充分调查浮游细菌 2 种组分，可能造成对

群落结构的认知存在偏差。 

1.2  浮游细菌与环境之间关系的研究 

微生物群落结构与环境因子的关系是微生物

分子生态学研究的重点。现有研究表明，珠江河
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口区域的盐度、温度、营养盐水平等影响微生物

群落结构变化[2]。 

1.2.1  盐度：盐度在珠江河口浮游细菌群落分布

中起着重要作用，是影响其分布格局的主要环境

因子[10-11,15]。随着盐度的梯度变化，表层水浮游细

菌的丰度从近岸到开放海域展现出明显的变化梯

度。在某些区域，浮游细菌丰度与盐度水平呈现

负相关。范艳君等[28]研究珠江河口颗粒附着微生

物群落沿环境梯度的空间分布特征时，通过典范

分析(CCA，canonical correspondence analysis)发现

盐度和氮素相关营养盐水平是影响水体颗粒附着

微生物群落分布格局的两个主要因素。盐度对厌

氧氨氧化细菌类群的影响研究发现，Candidatus 

Brocadia 的 丰 度 随 着 盐 度 的 增 加 而 减 少 ， 而

Candidatus Scalindua 的丰度随着盐度的增加而  

增加[20]。 

1.2.2  温度：温度也是一个重要的影响因子，对

细菌的群落结构和丰度变化起着重要的作用[17]。

珠 江 河 口 区 域 的 研 究 展 示 Moraxellacea 、

Erythrobacteraceae 、 Flammeovirgaceae 和

Hyphomonadaceae 类群与温度呈现正相关关系[14]。

此 外 ， 温 度 是 海 洋 初 级 生 产 类 群 聚 球 藻

(Synechococcus)细胞丰度的主要控制因素，表现在

夏季 (28–29 °C)呈现较高的细菌丰度(最高丰度

为 1.43×105 cells/mL)[14]。在香港附近区域，随着

温度从 16.7 °C 上升到 27.2 °C，聚球藻的丰度也

在最高温度附近达到最高峰[28]。但是在珠江河口

到南海区域的浮游细菌研究中表明，从亚热带区

域到热带区域，细胞的丰度与温度并没有呈现相

关性，表明在 7 月和 9 月的采样时期温度并不是

细菌生物量分布的控制因素[18]。 

1.2.3  营养盐：营养盐是影响浮游细菌群落变化

的重要因子，近岸水由于高的营养盐浓度，导致

浮游细菌生物量呈现较高水平，而离岸海域营养

贫瘠呈现较低浮游细菌生物量[9]。近岸水的营养来

源主要为地表径流、人类活动以及珠江水的大量

输入。然而，部分近岸的淡水区域营养盐(无机氮，

磷酸盐，硅酸盐)与细菌的丰度并没有明显关系

(P>0.05)，这是因为近岸淡水区域提供的营养盐量

已经超过了浮游细菌的生长需求[9]。在南海开放海

域，硝酸盐(NO3
–)的浓度和细菌的群落(bacterial 

community)呈现强烈的相关性。因为在贫营养区

域硝酸盐浓度很低，它就成为影响细菌群落组分

的限制因素。但是在河口和近岸区域，硝酸盐的

浓度可能不是细菌生长的限制因子[9]。磷是近岸区

域浮游细菌生产力的主要限制因素[14]。现场实验和

实验室添加磷元素培养实验发现，离岸海域上涌

流时期的浮游细菌的生产力增加了30%，珠江河口

附近的浮游细菌的生产力增加了20%。因为磷的增

加会提高细胞的分裂从而增加细菌丰度[9]。另外，

珠江河口香港近岸区域的研究发现磷也是浮游细

菌氧消耗的限制因素[8–9]。碳源在珠江河口离岸区

域是浮游细菌总体生产力和细菌丰度的主要限制

因素[8]，可能是由于离岸水体比近岸水体的不稳定

和 半 不 稳 定 溶 解 有 机 碳 (labile and semi-labile 

DOC)含量更低。而培养实验发现，离岸区域无机

碳源会刺激浮游细菌的生长[8]。由于不同研究人员

采样区域的选择差异性，对离岸和近岸区域的定

义也不一致。导致大部分营养盐对细菌影响研究

之间没有直接可比性。 

1.2.4  其他：季节变化广泛引起多种环境因子的

变化，以致珠江河口的浮游细菌呈现出季节变化

的规律。夏季可能由于大量的河水径流，近岸和

河口比南海开放海域呈现更高的细菌丰度。而冬
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季却呈现相反趋势，由于较高的初级生产力导致

南海海域呈现出较高的细菌丰度[12]。 

1.3  浮游细菌与地球物质循环的初步研究 

1.3.1  浮游细菌与碳循环：细菌呼吸作用是理解

细菌在水生生态系统碳流通的关键因素，对评估

细菌生长效率至关重要[17]。水生生态系统中，浮

游细菌消耗氧气，并产生大量的二氧化碳。珠江

河口香港区域培养实验证明，浮游细菌呼吸作用

产生的二氧化碳占生态系统中总释放量的 50%，

其中不包括二氧化碳被浮游植物利用的部分。细

菌相对较低的生长速率表明在这个区域大多数流

通到细菌群落的碳源主要用于呼吸作用，较少转

化为细菌生物量[9]。细菌生长效率也会受到海洋系

统物质的成分和有效性的影响[17]。 

1.3.2  浮游细菌与氮循环：(1) 氨氧化细菌在河口

氮循环中的作用至关重要[14]。珠江河口研究表明，

河水和低盐度水域氨氧化细菌在表层水比底层水

的丰度更高，而珠江上游的氨氧化细菌类群比下

游更为丰富。在夏季采样季节，底层水和表层水厌

氧氨氧化细菌的数量分别为 1.24×104–1.01×105 和

8.07×103–8.86×105 copies/L；厌氧氨氧化细菌丰度

与 NO2
–浓度呈现正相关，与溶解氧 DO 及 pH 之

间呈负相关[14]。(2) 固氮细菌为河口生态系统中氮

循环中另一重要成员，为珠江河口水生生态系统

提供新的氮源输入，同时一定条件下也能提高碳

源固定。Kong 等[28]比较了从珠江河口到南海北部

整个横断面区域固氮细菌多样性和丰度，结果表

明固氮菌类群包括异养变形菌、光合蓝细菌、

Custer  Ⅲ 固氮细菌。γ-Proteobacteria 是优势的固

氮类群，而光合蓝细菌所占比例较小。珠江河口

区域的固氮细菌中没发现光合蓝细菌类群，与南

海北部区域完全不一致[28]。 

1.4  浮游细菌与其他生物 

1.4.1  细菌与浮游植物：浮游细菌的异养呼吸与

浮游植物的光合作用之间的动态平衡在微生物碳

循环中(二氮化碳的收支)起到重要作用[10]。 

异养细菌生物量(BB)与浮游植物(包括蓝细

菌)生物量(BP)之间的比值反映浮游异养细菌在海

洋 生 物 化 学 循 环 中 的 重 要 性 [10,12] 。 研 究 表 明

BB/BP 平均值在不同的区域(珠江口近岸区域、离

岸海域、开放海域深水层)呈现显著差异，近岸区

域的 BB/BP 值明显低于离岸海域和开放海域深水

层。这是因为亚热带地区的海水总是比河水的营

养贫瘠，而在营养富足的河水区域浮游异养细菌

的生物量总是低于浮游植物的生物量[10,12]。 

浮游异养细菌的丰度与叶绿素的高低(浮游

植物的数量，包括蓝细菌)具有显著的相关性[10]，

这个相关性在南海开放海域比珠江河口更显著。

通过计算细菌丰度与叶绿素(0.7–3.0 µm 和>3.0 µm

两个大小级别)的线性关系发现，小型浮游植物 

(0.7–3.0 µm)比大型浮游植物(>3.0 µm)的细菌丰

度/叶绿素的斜率更高[12]。浮游植物的高生产力给

异养细菌提供更多的易利用有机碳(labile DOC)。 

1.4.2  浮游细菌与病毒：细菌是海洋病毒的主要

寄主，细菌丰度的变化能影响和控制病毒的丰度。

珠江河口研究发现，病毒与细菌呈现了显著的正

相关[22,29]。病毒丰度与细菌丰度的比值(VBR)与细

菌丰度呈现了明显的负相关关系。可能由于细菌

丰度增加以后，受到病毒感染的细菌数量也会随

之增加，并减少了病毒的保留时间。尽管部分研

究揭示相似的结果，但很多研究都发现 VBR 与细

菌丰度正相关[22]。随着 VBR 值的增加，细菌丰度

也随之增加，更偏向于体积小的细菌类群。因为

随着病毒数量的增加，细菌类群会减小细胞体积，
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以响应受到的正向选择压力。此理论也受到胶体

聚合理论的支持(colloidal aggregation theory)，即

更小的细菌在布朗运动时会减少遇到噬菌体的 

机率。 

1.4.3  浮游细菌与鞭毛虫：噬菌型原生动物鞭毛

虫把细菌作为捕食对象，细菌的生产力在添加鞭

毛虫培养后明显减少[29]。对多个不同营养浓度的

珠江河口近岸水添加病毒和鞭毛虫后，结果呈现

一致性，细菌的生产力比对照减少了40%，而且病

毒和鞭毛虫共同对细菌的影响存在显著的紧密控

制(top-down control)；但鞭毛虫和病毒的添加对细

菌的多样性(丰富度，richness)没有影响，这一结

果更新了细菌生产力和多样性的控制机制[29]。在

贫营养区域细菌生产力是受捕食者控制的，而在

营养充分的区域是受资源控制的[29]。 

2  珠江河口浮游细菌研究展望 

2.1  浮游细菌在生态系统监测与修复中的作用 

珠江河口污染生态学研究中，生物监测、修

复比其他方法具有长远的优势。浮游细菌作为天

然水域食物链中一个重要环节，与水体质量关系

密切[1]。浮游细菌由于极易受环境中各种因素的影

响而在短时间内发生改变，对环境变化较为敏感，

有些类群在水体自净过程中发挥着重要作用。如

海水水体富营养化时，浮游细菌通过其生产力和

对物质循环能力的快速生长，对海洋环境的细微

变化(包括污染、理化性质和生物环境)产生敏感而

快速反应[30]。随着富营养化程度的增加，浮游细

菌数量或生物量也会随之增加。因此，浮游细菌

群落或生物量的变化可在海洋水体生态监测中起

到指示作用[30]。 

随着人们对海洋有益菌的深入了解，利用海

洋微生物中潜在的有益菌改善水产养殖环境的研

究也在国内外逐步发展。浮游细菌在改善由石油

泄露引起的海洋环境修复中也发挥着越来越大的

作用[4]。因此，应用浮游细菌进行污染修复将是今

后珠江河口浮游细菌生态学研究的一个热点。珠

江河口水生生态系统长期遭受环境污染的胁迫，

迫切需要开展浮游细菌的生物监测和修复。但关

于珠江河口浮游细菌对水质污染的监测研究，目

前尚处于基础资料积累阶段，仍需要大量的基础

研究工作才能实现通过浮游微生物进行迅速判断

污染事件和修复污染的生态系统。观测水体污染

物(如抗生素、重金属)的波动与微生物类群的变化

关系，获得具有改善环境能力的有益浮游细菌类

群，是一项重要的基础研究工作。通过目前成熟

的高通量测序技术进行珠江河口环境微生物种类

和污染物关系探测不是一个难题。污染水富集培

养可以筛选出具有改善环境能力的功能群落，优

化技术收集菌群并稳定培育，在污染区域定点投

放可达到水体修复的目的。利用浮游细菌群落结

构特征的变化监测水生生态系统及其自净作用，

能为珠江河口水生生态系统的健康安全作出重要

贡献。 

2.2  加强珠江河口浮游细菌物质循环功能研究 

在海洋食物网中(图 1)，浮游细菌作为主体与

浮游植物、病毒、噬菌型原生动物-鞭毛虫之间的

关系在珠江河口都有研究[3]。但是有关珠江河口生

态系统中有机质(颗粒性有机质 POM 和溶解性有

机质 DOM)的微生物转化机制和生态学效应尚未

得到深入研究。在珠江河口，陆源有机物由淡水

源源不断输入，海源有机物又由潮汐大量带入，

那么陆源有机物和海源有机物在河口混合过程中

浮游细菌的行为，陆源有机物对海洋的输入及其
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在海洋环境中的循环和归宿，这些都仍是未知的。

由于河口的特殊生境结构，对珠江河口浮游细菌

生态学研究应具有多学科交叉的特色，融合生物

学、海洋化学、物理学等学科知识，才能解答河

口浮游微生物的生态学的复杂问题。随着现代测

序技术的发展，通过宏基因组和宏转录组的手段

探索珠江河口不同区域(淡水、淡海水混合、海水

区域)浮游细菌组分的分布方式和相关代谢通路，

辅以海洋化学检测有机物组分的方法，最终确定

不同来源有机物在海岸混合过程中的行为。例如，

在海洋化学研究中可将木质素作为生物标志物探

索陆源有机物在海洋中的循环过程，木质素主要

来源于陆地维管植物组织，迄今为止尚未在海洋

生物体中检测到木质素的存在[31]，所以可以考虑

将其作为生物标志物帮助我们了解陆源有机物从

珠江河口到海洋的整个循环过程中浮游细菌的作

用。因此，进一步深入解析河口有机物和浮游细

菌种群的相互关系，完善河口区域碳生物地球化

学循环模型，加强对全球性微生物群落、功能结

构以及有机碳转化之间的立体构架认知，并建立

高效生物降解的污染治理方法，具有重要的生态

学和经济意义。 

另外，浮游细菌与碳、氮、磷营养水平的关

系在珠江河口的研究中都已涉及到，但对硫营养

水平与浮游细菌的关系和参与硫循环的微生物类

群的研究鲜有报道。硫是生命构成的基础元素，

仅次于碳、氮、磷，较多海洋生物体内具有生物

活性的物质属于含硫有机化合物[32–33]，涉及氨基

酸、维生素(生物素和硫胺素)和氨基磺酸类(牛磺

酸和磺基丙氨酸)等多种类别。然而硫化合物又是

一类有害大气污染物，同时它们又有自己的天然

来源，因而微生物作用下的硫在海洋中的收支和

循环的研究，是一个相当复杂的问题，存在很多

疑难。珠江河口含硫有机物如二甲基巯基丙酸内

盐(DMSP)[33]的微生物转化机制和生态学效应的

研究，为研究全球海洋硫的循环和收支问题提供

了新的参考依据。 

3  结语 

珠江河口是淡水与咸水相互作用的区域，环

境因子变化剧烈，是一个特殊的、复杂的、动态

的生态系统，因此，对珠江河口浮游细菌生态学

研究应具有多学科交叉的特色，融合生物学、海

洋化学、物理学等学科知识，方能解答河口浮游

微生物生态学的复杂问题。其次，珠江河口浮游

细菌研究工作多集中在分散的小尺度生态系统

上，对大尺度空间调查的研究分割又不清晰，不

同研究者对近岸与离岸的定义存在较大偏差。未

来可以将对河口区按照盐度不同进行统一分区，

对浮游细菌的组分通过粒径分级研究。再次，河

口浮游细菌研究受到不同空间、时间尺度的制约，

同时限于野外监测仪器的发展，所以河口生态系

统中浮游微生物生态过程的研究进程缓慢。采用

模拟观测这一种新颖的方式，能在我们收集样品

时，保持微生物与微生物之间的原始关系，能一

定程度解决多种因素制约下野外观测困难的问 

题[4]。同时，量化河口生物地球化学变化是今后非

常重要的研究目标[4]，当然这些须是野外原位实验

和实验室检测相结合研究方能完整地解释多个环

境因子的作用。 

浮游细菌作为水生生态系统物质循环和能量

流动中的重要环节，浮游细菌的种群动态变化和

生产力的高低，对于河口生态系统结构功能以及

特质循环都有着十分重要的影响。加强珠江河口

浮游细菌生态学研究，对全面了解珠江河口生态
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系统的结构和功能，深入研究其微生物转化机制

和生态学效应，进而对珠江河口环境和可持续利

用珠江河口资源具有重要的科学意义。目前，本

课题组对珠江口沿岸浮游细菌研究发现，颗粒吸

附型浮游细菌比游离生活型具有更高的多样性和

细胞数目；同时，颗粒吸附型的总的类群与它的

活性类群呈正相关[34]，但是游离生活型浮游细菌

总的类群却与它的活性类群呈现负相关。同时本

课题组正对珠江河口近岸、离岸、珠江河口外大

陆架区域的浮游细菌做综合的系统性调查，通过

对珠江河口淡水、淡咸混合水、咸水添加木质素

(前体物)和 DMSP 的培养来探索陆源有机碳和海

源有机碳在珠江河口水生生态系统中的物质循环

过程。比较分析宏基因组和宏转录组数据的方法

可以合理地推断不同样点所有酶和它们参与的代

谢通路，同时考虑微尺度空间分布的不均匀性(细

菌活性，死亡，还有颗粒团)，因而可以就它们在

河口中的生态角色进行假设[35–36]，我们期望提升

对珠江河口生态系统结构和功能的认知，丰富元

素生物地球化学循环模型。 
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Abstract: Estuarine ecosystems are characterized by extreme variations of salinity and nutrients. In such 
ecosystems, mechanisms of matter cycling are highly complex. Apart from the influences of fresh and marine 
water, and interaction between land and ocean, bacterioplankton also plays an important role in the matter cycling 
in estuarine aquatic ecosystems. Studies on bacterioplankton are, therefore, considered important for the 
understanding of matter cycling in the subtropical estuary such as that of the Pearl River Estuary. Previous studies 
in Pearl River Estuary show that the most dominant bacterioplankton groups were Proteobacteria and 
Cyanobacteria. While the bacterial community structure and abundance were influenced by salinity, temperature 
and nutrient concentration, their productions and abundance were limited by virus and flagellate, and there was 
positive relationship between bacterial biomass and phytoplankton. However, there were no comprehensive studies 
about function and cycle of earth matter of bacteria in Pearl River Estuary. Knowledge gaps still exist about 
mechanism for transformation of organic matter driven by microorganism and the corresponding ecological 
significance in this region. This review covers studies on estuarine bacterioplankton species composition, 
distribution, biomass, matter cycling and other relative environmental factors. Additionally, this article provides a 
future framework for Pearl River Estuary aquatic ecological system. 

Keywords: Pearl River Estuary, bacterioplankton, ecology, matter cycling 
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