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摘要：为探究莆田近海孔烂病海带微生物群落结构及其与环境因子的关系，采用 16S
rRNA 扩增子测序技术对健康海带 (HT)、孔烂病海带 (DT)、健康海带养殖区海水 (HS) 和
孔烂病海带养殖区海水 (DS) 样本进行测序分析，利用冗余分析研究了海水微生物群落与
环境因子的关系。结果显示，HT 和 DT 样本的 Ace、Shannon 和 Heip 指数均具有显著差异，
HS 和 DS 样本的 Ace 和 Shannon 指数具有显著差异，Heip 指数则无显著差异，各样本的
微生物群落分区明显。微生物群落组成分析显示，盐单胞菌科在 HT 和 DT 样本中的相对
丰度分别为 1.63% 和 49.01%，蓝细菌门在 HS 和 DS 样本中的相对丰度分别为 74.45% 和
3.89%，假交替单胞菌科在 DS 样本中的相对丰度为 30.87%，在 HS 样本中却不足 1%。环
境因子关联分析显示，HS 和 DS 样本中盐度和温度指标差异显著，对海水微生物群落变异
的解释度分别为 46.75% 和 42.42%。海水优势细菌群落中的蓝细菌与盐度呈正相关，与温
度呈负相关。优势细菌群落中的黄杆菌科、红杆菌科、假交替单胞菌科和弧菌科与盐度呈
负相关，与温度呈正相关。研究表明，孔烂病的发生可能与海带微生物中的盐单胞菌和海
水微生物中的蓝细菌、假交替单胞菌有密切的联系，盐度和温度可能是导致海水微生物群
落发生变化的关键环境因子。
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海藻表面含有丰富的有机物质，能够向周围

环境释放大量的有机碳，引起微生物的趋向性[1]，

并且海藻含有的碳水化合物、氨基酸、多肽、蛋

白质等大多数初级代谢产物都是微生物定殖的诱

导剂 [2]，因此海藻容易受到微生物的感染 [3-6]。海

藻与其表面微生物具有复杂的相互作用关系，微

生物能够为海藻的生长及形态建成提供二氧化碳、

矿物质和生长因子[7-8]，能够保护藻体免受重金属[9]、

原油[10] 等有毒化合物的侵害。然而，大型海藻表

面常见的微生物如果进入藻体，可能会损害藻体

组织[11]。研究发现，弧菌能够降解大型海藻的细

胞壁，使条件致病菌能够顺利进入藻体，导致病

害发生[12]。当环境恶化时，一些对海藻有利的细

菌也有可能成为致病菌[13]。有研究表明，海水盐

度降低会引起条斑紫菜 (Pyropia yezoensis) 表面的

腐霉菌大量繁殖[14]，导致赤腐病发生。温度胁迫

会降低海洋红藻的化学防御水平，减少呋喃酮的

分泌，造成条件致病菌定殖或增殖到藻体表面，

最终导致白化病发生[15]。

患病海藻和健康海藻具有不同的微生物群

落 [16-21]，因而可从微生物群落结构的角度，了解

微生物与海藻之间的相互作用，这也是研究海藻
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病变机制的前提。孔烂病是海带初春养殖时期较

为常见的一种病害，近年来，这种病害在我国福

建省近岸海域频发，给海带养殖业造成较大的经

济损失[22]。迄今为止，国内外有关亚热带近岸海

域养殖海带的孔烂病发生机制的研究鲜有报道。

基于此，本研究采用第二代测序技术，研究了福

建莆田地区孔烂病海带和健康海带及其养殖区海

水的群落结构和多样性，并运用冗余分析揭示影

响海水微生物群落结构变化的主要环境因子，旨

在为防控海带病害发生提供理论依据。 

1    材料与方法
 

1.1    样本采集、处理和环境因子测定

2019 年 3 月 22 日，在福建省莆田市秀屿区

平海镇海带养殖海区的 3 个养殖小区筏架上分别

随机采集 3 份孔烂病海带样本 (DT)，同一天，于

平海镇南面的南日岛海域中的 3 个养殖小区筏架

上分别随机采集 3 份健康海带样本 (HT)，养殖小

区间距为 50 m (图 1)。在采集海带样本时，一同

采集海带样本所处海区表层的海水样本，分别为

3 份健康海带养殖区水样 (HS) 和 3 份孔烂病海带

养殖区水样 (DS)。在采集现场用快速水质测定仪

(哈希) 测定水温、盐度和溶解氧，并采用分光光

度法测定水样中的硝酸氮、亚硝酸氮、氨氮、活

性磷酸盐和 pH，所用仪器设备均经过计量鉴定。

使用 Leica DMI8 光学显微镜 (德国莱卡) 对海带样

本进行显微观察和拍照。之后，使用无钙镁离子

灭 菌 海 水 (calcium-and-magnesium-free  seawater,
CMFSW) 去除海带样本表面的杂质及微藻，再将

藻体切成 3~4 cm 长的小段，液氮速冻后于–80 °C
超低温冰箱内保存备用。使用尼龙网 (200 μm 孔

径) 过滤去除海水中的杂质，然后使用真空抽滤

机 (予华牌 SHZ-DⅢ) 进行负压抽滤。 

1.2    DNA提取、序列扩增和测序

使用 DNA 提取试剂盒 (QIAamp  DNA  Mini
Kit) 提取保存的海带和海水样本中的基因组 DNA，

制备基因组 DNA 模板，并使用 16S rRNA 基因

V3~V4 通用引物 338F  (5 ′-ACTCCTACGGGAG-
GCAGCAG-3 ′ ) 和 806R (5 ′-GGACTACHVGGGT-
WTCTAAT-3′) 扩增目标 DNA 片段。PCR 反应体

系 (20 μL) 为 2×Taq Mix 10 μL，引物各 1 μL，模

板 DNA 1 μL，ddH2O 补足至 20 μL。采用降落式

PCR，反应条件：95 °C 预变性 3 min；95 °C 变性

30 s；55 °C 退火 30 s；72 °C 延伸 45 s，共 27 个

循环；72 °C 后延伸 10 min。使用 AxyPrepDNA 凝

胶回收试剂盒 (AXYGEN 公司) 切胶回收 PCR 产

物，经 Tris-HCl 洗脱，2% 琼脂糖凝胶电泳检测后，

收集和纯化产物，在上海美吉生物医药科技有限

公司的 Illumina 测序平台进行测序分析。 

1.3    数据分析

使用 Flash 和 Fastp 软件对原始测序数据进行

质控，得到优化序列，然后确定叶绿体和线粒体

序列，将其从优化序列中剔除。采用 RDPclassi-
fier 贝叶斯算法按照 97% 相似性对优化序列进行

OTU 聚类，比对 silva132 数据库，在不同分类学

水平上统计各样本的微生物群落组成，然后使用

R 语言“vegan”软件包绘制群落结构组分图。使用

mothur (v.1.30.2) 软件计算不同随机抽样下的多样

性指数，包括物种丰富度指数 (Ace)、香农指数

(Shannon) 和均匀度指数 (Heip)。基于 Bray-Curtis
非相似性进行主坐标分析 (Principal  Co-ordinates
Analysis, PCoA)。使用 R 语言“plotrix”软件包绘制

制作 Venn 图和共有 OTU 丰度饼图。使用 R 语言

“stats”软件包和 python 的“scipy”软件包绘制菌群

相似性分析图。使用 R 语言“vegan” 软件包对环

境因子与海带养殖区海水微生物群落组成变化相

关性进行冗余分析 (redundancy  analysis，RDA)。
使用 SPSS v.24.0 软件对健康海带和孔烂病海带养

殖区海水水质进行单因素方差分析。 

2    结果
 

2.1    海带样本及其显微观察

孔烂病海带叶片出现许多大小不规则的孔洞

(图 2-a)，叶片的“中带部”孔洞较“边缘部”多，叶

片梢部病情最为严重，甚至已经出现孔洞相连而

119°10′0″ 119°25′0″ 119°40′0″ 119°55′0″

25°15′0″

25°20′0″

25°25′0″

25°30′0″ 秀屿区
Xiuyu District

南日岛
Nanri Islands

N

A
B

E 
图 1    海带和海水样本采样点

A. 孔烂病海带养殖海区，B. 健康海带养殖海区

Fig. 1    Sampling sites for the samples of
S. japonica and seawater

A. area of cultivated kelp with Hole-Rotten disease, B. area of cultivated
healthy kelp
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造成叶片腐烂脱落的现象。健康海带叶片的表皮

和内外皮层组织完整 (图 2-c)，而孔烂病海带叶片

的表皮和内外皮层组织出现破损 (图 2-b)，边缘部

细胞受损，部分细胞已经出现解离现象。 

2.2    测序结果

利用 16S rRNA 高通量测序技术，过滤并去

除叶绿体和线粒体序列后，4 个实验组的 12 个样

本共获得 643 701 条优化序列，每条序列的平均

长度为 418.29 bp。其中，长度为 401~420 bp 的优

化序列有 275 761 条，占总序列数的 42.84%，长

度为 421~440 bp 的优化序列有 367 567 条，占总

序列数的 57.10%，二者占全部序列的 99.94%。12
个样本的覆盖度均大于 99.39%，表明此次测序结

果基本能够反映样本微生物的真实情况。 

2.3    海带和海水的微生物多样性及群落组成

为探究海带和海水微生物群落丰富度和多样

性差异，基于测序数据，利用微生物群落 Ace、
Shannon 和 Heip 指数表征微生物群落的 α-多样性

(图 3-a~c)。结果显示，HT 和 DT 样本的各项指数

均有显著差异 (P<0.05)，表明健康海带和孔烂病

海带微生物群落结构的丰度和多样性差异显著，

菌群分布不均匀。HS 和 DS 样本的 Ace 和 Shannon
指数具有显著差异 (P<0.05)，Heip 指数则无显著

差异 (P>0.05)，表明健康海带养殖区海水和孔烂

病海带养殖区海水微生物群落结构的丰富度和多

样性差异显著，菌群分布均匀。基于 Bray-Curtis
非相似性的主坐标分析显示，4 组样本的微生物

群落分区明显 (图 3-d)，表明健康海带和孔烂病海

带以及健康海带养殖区海水和孔烂病海带养殖区

海水之间的微生物群落存在显著差异 (P<0.05)。
4 个实验组的整体微生物群落中的细菌分布

于 46 门，103 纲，219 目，415 科，895 属，1 475
种，共 2 206 个 OTU。其中有 5 个门的相对丰度

大于 1%，10 个纲的相对丰度大于 1%，25 个科的

相对丰度大于 1%，36 个属的相对丰度大于 1%。

从门水平组成看，HT 和 DT 样本的微生物群

落组成相似 (图 4-a)，主要包括变形菌门 (Proteo-
bacteria)、蓝细菌门 (Cyanobacteria)、拟杆菌门

(Bacteroidetes)、厚壁菌门 (Firmicutes) 和放线菌门

(Actinobacteria)。从纲水平来看，HT 和 DT 样本

的优势菌则不同(图 4-b)，HT 样本的优势菌纲为 α-
变形菌纲 (Alphaproteobacteria，38.96%)、 γ-变形

菌纲 (Gammaproteobacteria，32.83%) 和黄杆菌纲

(Flavobacteria，14.52%)，DT 样本的优势菌纲为 γ-
变形菌纲 (60.83%) 和 α-变形菌纲 (9.37%)，其中 α-
变形菌纲在 HT 和 DT 样本中的相对丰度具有显著

差异 (P<0.05)。拟杆菌纲 (Bacteroidia) 和梭菌纲

(Clostridia)在 DT 样本中的相对丰度分别为 4.51%
和 2.69%，在 HT 样本中的相对丰度均小于 1%。

从门水平分析养殖区海水微生物群落组成，

结果显示 HS 和 DS 样本的优势类群明显不同，

HS 样本的优势菌门为变形菌门 (9.31%)、蓝细菌

门 (74.45%) 和厚壁菌门 (10.15%)，DS 样本的优势

菌门为变形菌门 (69.36%) 和拟杆菌门 (19.87%)，蓝

细菌门在 DS 样本中相对丰度仅为 3.89%。从纲水

平分析，HS 样本主要包括蓝细菌纲 (74.45%) 和
芽孢杆菌纲 (Bacilli，9.58%)，DS 样本主要包括 γ-
变形菌纲 (50.71)、α-变形菌纲 (17.68%)和黄杆菌

纲 (18.64%)。
从科水平组成来看 (图 4-c)，HT 样本的优势

菌科主要有红杆菌科 (34.64%)、假交替单胞菌科

(Rhodobacteraceae， 12.7%)、黄杆菌科 (Flavobac-
teriaceae， 7.31%) 和 莫 拉 菌 科 (Moraxellaceae，
8.13%)，盐单胞菌科 (Halomonadaceae) 在 HT 样本

中的相对丰度仅为 1.63%。DT 样本的优势菌科主

要有盐单胞菌科 (49.01%)、黄杆菌科 (10.42%)、
红杆菌科 (7.89%) 和 Colwelliaceae (5.48%)。HS 样

(a)

(b)

(c)

100 μm

100 μm

 
图 2    孔烂病海带及其显微观察

(a) 孔烂病海带，(b) 患病海带破损的表皮和内外皮层组织，(c) 健
康海带完整的表皮和内外皮层组织

Fig. 2    Samples of S. japonica with Hole-Rotten disease
and their microscope observations

(a)  kelp  with  Hole-Rotten  disease,  (b)  damaged  tissue  of  epidermis,
endodermis and  exodermis  in  diseased  kelp,  (c)  intact  tissue  of  epi-
dermis, endodermis and exodermis in healthy kelp
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本的优势菌科主要有乳杆菌科 (Lactobacillaceae，
5.41%) 和蓝细菌中的未分类科 (74.42%)，假交替

单胞菌科的相对丰度不足 1%。DS 样本的优势菌

科主要有红杆菌科 (12.59%)、假交替单胞菌科

(30.87%)、黄杆菌科 (10.21%) 和弧菌科 (Vibrion-
aceae，1.31%)。 

2.4    海带和海水核心微生物群落组成

4 组样本的核心微生物 OTU (相对丰度大于

1%) 数为 255 个，占 OTU 总数的 11.56% (图 5-a)。
HT 和 DT 样本共有的核心微生物 OTU 数为 79 个，

占海带 OTU 总数的 4.39%。HS 和 DS 样本共有核

心微生物 OTU 数为 23 个，占海水 OTU 总数的

1.3%。255 个核心 OTUs 中，OTU616 和 OTU1832
占据优势地位 (图 5-b)，分别属于变形菌门的盐单

胞菌科和假交替单胞菌科，相对丰度分别占核心

微生物的 19.89% 和 17.44%。

根据 SIMPER 分析，分别在海带和海水样本

中筛选出 5 个和 3 个关键 OTUs (贡献度大于 5%)，
用于解释健康海带和孔烂病海带以及健康海带养

殖区海水和孔烂病海带养殖区海水的微生物群落

结构差异。海带样本中，5 个关键 OTUs 的总贡献

度为 79.72%。贡献度最高的是 OTU616 (盐单胞菌

科)，为 46.72%；其他关键 OTUs 为 OTU1832 (假
交替单胞菌科)、OTU73 (红杆菌科)、OTU644 (黄
杆菌科 ) 和 OTU371 (红杆菌科 )，贡献度分别为

11.22%、8.54%、7.11% 和6.13% (图 6-a)。海水样

本中，贡献度最高的为 OTU1747 (蓝细菌 )，为

72.9%；其他关键 OTUs 为 OTU1832 (假交替单胞

菌科) 和 OTU1931(弧菌科)，贡献度分别为 29.8%
和 11.03% (图 6-b)。
 

2.5    环境因子对微生物群落分布的影响

对健康海带和孔烂病海带养殖区海水水质进
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图 3    海带和海水中微生物群落多样性 (a~c)及细菌群落结构 PCoA聚类分析 (d)

柱上不同字母表示差异显著 (P<0.05)；HT. 健康海带，DT. 孔烂病海带，HS. 健康海带养殖区海水，DS. 孔烂病海带养殖区海水，下同

Fig. 3    Diversity indices (a-c) of bacterial communities in S. japonica and seawater, and PCoA cluster
analysis of bacterial community structure (d)

Different letters on the top of the column indicate significant difference (P<0.05); HT. healthy kelp, DT. kelp with Hole-Rotten disease, HS. seawater
from cultivated areas of healthy kelp, DS. seawater from cultivated areas of kelp with Hole-Rotten disease, the same below
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行分析。结果显示，HS 和 DS 样本中盐度和温度

指标差异显著 (P<0.05)，pH、溶解氧 (DO)、硝酸

氮 (NO3
−-N)、亚硝酸氮 (NO2

−-N)、无机磷 (DIP)、
无机氮 (DIN)、氮磷比 (N/P) 等水环境因子指标差

异不显著 (P>0.05) (表 1)。
在科水平上，进行海带养殖水体微生物群落

与环境因子之间的冗余分析 (图 7)。结果显示，横

轴能解释的物种变量为 60.60%，纵轴能解释的物

种变量为 23.97%。养殖水体的盐度和温度对海水

样本的微生物群落分布影响较大，盐度、温度、pH、

DIP 和 DIN 对群落变异的解释度分别为 46.75%、

42.42%、10.56%、6.06% 和 6.24%。水体优势细菌

群落中的蓝细菌与盐度呈正相关，与温度、pH、

DIP 和 DIN 呈负相关。优势细菌群落中的黄杆
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图 4    海带和海水的微生物群落组成

(a)、(b)、(c) 分别表示门水平、纲水平和科水平

Fig. 4    Bacterial communities in S. japonica and seawater
(a), (b) and (c) indicate classification at phylum level, class level and family level, respectively
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菌科、红杆菌科、假交替单胞菌科和弧菌科与

盐度呈负相关，与温度、pH、DIP 和 DIN 呈正

相关。 

3    讨论

本研究采用高通量测序技术分析了孔烂病海
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图 5    海带和海水核心微生物群落组成分析

(a) 微生物 OTU 的维恩图；(b) 共有 OTU 丰度图

Fig. 5    Core microbial analysis of S. japonica and seawater
(a) Venn diagram of OTU numbers in bacteria; (b) abundance of shared OTUs in kelp and seawater
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图 6    海带和海水菌群相似性分析

(a) 健康海带和孔烂病海带菌群相似性分析，(b) 健康海带和孔烂病海带养殖区海水菌群相似性分析

Fig. 6    Similarity analysis of S. japonica and seawater
(a) similarity analysis of healthy and Hole-Rotten diseased kelp, (b) similarity analysis of seawater from cultivated areas of healthy and Hole-Rotten dis-
eased kelp
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带及其养殖区海水的微生物群落结构，发现健康

海带和孔烂病海带的微生物多样性具有显著差异

(P<0.05)，表明孔烂病发生可能与海带表面微生物

群落结构的改变存在一定的联系。微生物多样性

的改变可能与海带表面的某些条件致病菌有关[20]，

患病海带腐烂而释放的有机碳源促使表面的条件

致病菌大量繁殖 [23]，微生物多样性也随之改变。

这一观点在条斑紫菜[24] 和龙须菜 (Gracilaria lema-
neiformis)[25] 中也有相似的报道。

群落结构分析发现，海带样本的主要优势菌

门为变形菌门、蓝细菌门、拟杆菌门和厚壁菌门，

这与珊瑚 (Pocillopora damicornis)[26]、海绵 (Cym-
bastela)[27-28]、大型海藻 [29] 等海洋生物表面微生物

群落组成的报道相一致。在本研究中，盐单胞菌

科是最丰富的细菌科，这暗示其与海带孔烂病发

生有密切的联系。盐单胞菌属于中度嗜盐菌 [30]，

研究表明海藻表面附生的盐单胞菌能够释放形态

发生化合物 [31-32]，并且能够为宿主提供维生素 [7]，

有利于海藻生长。然而，也有研究表明盐单胞菌

是藻多糖有效降解菌的组成成员之一 [33-36]，不利

于海藻生长。在本研究中，与健康海带养殖区海

水相比，孔烂病海带养殖区海水中的蓝细菌含量

甚少，而蓝细菌属于光合自养菌，许多蓝细菌类

群具有固氮能力[37]。相关研究表明，具有固氮能

力的蓝细菌参与海带的氮同化过程，可能产生许

多抵抗有害微生物感染的活性化合物 [38]。因此，

养殖水体中有益蓝细菌类的急剧减少可能会导致

其他潜在的条件致病菌增殖。

微生物单胞菌属和假交替单胞菌科产生的琼

脂酶能够直接引起江蓠 (Gracilaria gracilis) 出现病

症[39]，且琼胶降解产物会诱导氧化应激反应，加

快病程[40]。褐藻酸降解菌是海藻养殖环境中常见

的条件致病菌，主要包括假交替单胞菌属 (Pseud-
oalteromonas)、单胞菌属 (Halomonas)、弧菌属

(Vibrio)、黄杆菌属 (Flavobacterium) 等 [41-42]，在正

常情况下它们不会引起海带发病，但若环境恶化，

褐藻酸降解菌大量繁殖，会导致海带病害的发

生[43]。在本研究中，孔烂病海带养殖区海水微生

物中检测到大量的假交替单胞菌科，这表明当海

水微生物群落中出现大量此类细菌时，极可能会

导致海带孔烂病的发生。SIMPER 分析也显示，

在健康和孔烂海带样本中，属于盐单胞菌科和假

交替单胞菌科的 OTU616 和 OTU1832 提供了较高

的贡献度，表明这些微生物与海带孔烂病的发生

有密切的联系。研究表明，当温度大于 20 °C 时，

褐藻酸降解菌能够在较短的时间内大量繁殖，极

易造成海带病害的发生[44]。海带养殖环境的变化

是导致其微生物群落结构差异化的关键因素 [18]，

在本研究中，孔烂病海带与健康海带养殖区海水

的盐度和温度均存在显著差异 (P<0.05)，这表明

盐度和温度可能是导致条件致病菌大量繁殖和海

带孔烂病发生的关键环境因子。

表 1    健康海带和孔烂病海带养殖区海水水质分析

Tab. 1    Water quality analysis of seawater from cultivated areas of healthy and Hole-Rotten diseased kelp

分组
group pH 盐度

salinity
温度/°C

temperature

含量/(mg/L)
content 氮磷比

N/P溶解氧
DO

硝酸氮
NO3

--N
亚硝酸氮
NO2

--N
无机磷

DIP
无机氮

DIN

HS 8.043±0.051a 31.07±0.60a 15.43±0.51a 8.33±0.23a 0.206±0.005a 0.014±0.001a 0.023±0.003a 0.241±0.005a 10.11±1.53a

DS 8.053±0.012a 27.63±1.29b 16.93±0.81b 8.33±0.29a 0.199±0.004a 0.014±0.001a 0.024±0.004a 0.237±0.007a 10.07±1.78a

注：表格中同列肩标不同小写字母表示差异显著(P<0.05)
Notes: in the same column, different lowercase letters superscript indicate significant differences (P<0.05)
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图 7    海水与环境因子之间的冗余分析

Fig. 7    Redundancy analysis (RDA) between seawater
and environmental factors
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本研究揭示了海带孔烂病发生与海带和海水

微生物群落之间的关系，微生物盐单胞菌、假交

替单胞菌、蓝细菌和海带孔烂病的发生可能有着

密切的联系，而盐度和温度可能是导致病害发生

的关键环境因子。然而，为了清晰地阐明这些菌

株对海带疾病发生和健康生长的重要作用，在今

后的研究中需要进行体内感染实验，以便于建立

精准防控海带病害发生的检测技术体系。 

4    结论

本实验基于高通量测序技术对海带和海水进

行了微生物多样性和群落组成分析、核心微生物

群落组成分析和 RDA 分析。结果显示，健康海带

和孔烂病海带群落组成的差异主要是盐单胞菌科，

健康海带养殖区海水和孔烂病海带养殖区海水群

落组成差异主要是蓝细菌门和假交替单胞菌科，

这些微生物可能与孔烂病的发生有密切的联系。

多样性分析显示，健康海带和孔烂病海带微生物

群落结构的丰度和多样性差异明显，菌群分布不

均匀，这可能与海带表面的某些条件致病菌有关。

环境因子分析显示，健康海带养殖区海水和孔烂

病海带养殖区海水中的盐度和温度指标差异显著，

推测盐度和温度是导致条件致病菌大量繁殖和海

带孔烂病发生的关键环境因子。本研究结果为进

一步探究海带孔烂病病变机制提供了理论依据。

（作者声明本文无实际或潜在的利益冲突）
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Microbial community structure and its relationship with
environmental factors on Hole-Rotten disease of

Saccharina japonica in coastal Putian

FENG Lei 1,2,     ZHONG Chenhui 1,     LIN Qi 1*,     TANG Longchen 1,     HUAN Zhongyan 1

(1. Key Laboratory of Cultivation and High-value Utilization of Marine Organisms in Fujian Province,
Fisheries Research Institute of Fujian, Xiamen    361000, China;

2. Key Laboratory of Exploration and Utilization of Aquatic Genetic Resources, Ministry of Education,
Shanghai Ocean University, Shanghai    201306, China)

Abstract:  In  order  to  explore  microbial  community  structure  and  the  correlation  between  environmental  factors
and community structure on Hole-Rotten disease of kelp Saccharina japonica in coastal regions of Putian, in this
study, 16S rRNA gene amplicon sequencing technology was used to analyze the samples of healthy (HT) S. japon-
ica, S. japonica with Hole-Rotten disease (DT), seawater from area of cultivated healthy S. japonica (HS) and sea-
water from area of cultivated S. japonica with Hole-Rotten disease (DS). The interactions between seawater micro-
bial and environmental factors were analyzed by redundancy analysis (RDA) as well. The results showed that the
Ace index, Shannon index and Heip index were significantly different between HT and DT samples (P<0.05), the
Ace index and Shannon indes were significantly different between HS and DS samples (P<0.05), while the Heip
index was not significantly different (P>0.05). The results of principal co-ordinate analysis showed that the micro-
bial community of each sample was obviously partitioned. Microbial community composition analysis showed the
relative abundance of  Halomonadaceae in  the HT and DT samples  were 1.63% and 49.01%, the relative abund-
ance of Cyanobacteria in the HS and DS samples were 74.45% and 3.89%, respectively. The relative abundance of
Pseudoalteromonadaceae in DS samples is 30.87%, nevertheless, less than 1% in HS samples. The results of cor-
relation analysis  of  environmental  factors showed the salinity and temperature were significantly different  in the
association  between  HS  and  DS  samples  (P<0.05),  and  the  explanations  for  the  variation  of  seawater  microbial
communities were 46.75% and 42.42%, respectively. The dominant Cyanobacteria in seawater was positively cor-
related with  salinity  and  negatively  correlated  with  temperature;  the  dominant  Flavobacteriaceae,  Rhodobacter-
aceae, Pseudoalteromonadaceae and Vibrionaceae,  were negatively correlated with salinity and positively correl-
ated  with  temperature.  In  summary,  the  occurrence  of  Hole-Rotten  disease  may  be  intimately  related  to  the
Halomonas in S. japonica epiphytes and the Cyanobacteria and Pseudoalteromonadaceae in seawater microorgan-
isms. Salinity and temperature might be the key environmental factors leading to the change of seawater microflora.

Key words: Saccharina japonica; Hole-Rotten disease; hight-throughput sequencing; community structure; envir-
onmental factors; Putian
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