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摘要: 分别在 2013 年夏季及 2014 年冬季采集宁波象山海域 7 个站位的表层沉积物样品, 利用

16S rRNA基因扩增子MiSeq测序技术研究了沉积物细菌群落的季节性分布特征. 研究发现: 宁

波象山海域海洋沉积物细菌群落主要由 γ-变形菌纲、δ-变形菌纲、酸杆菌门、α-变形菌纲、绿弯

菌门和拟杆菌门组成; 沉积物细菌群落的时空分布同时受地理距离、季节和环境理化因子等影响, 

其中地理距离占主导地位, 且冬季地理距离对群落的影响更大.  
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近几十年, 我国沿海地区经济迅速发展, 大量

污染物随着大气沉降、地表径流和近岸人类活动进

入海洋, 对海洋生态环境造成了严重影响[1]. 宁波

象山海域地处浙北近岸, 是该地区渔业和养殖业

密集发展的重要区域[2]. 沿岸有深水避风港, 在为

地方经济发展提供有力保障的同时还接纳了沿岸

大量的城市工农业废水[3], 使该海域从近岸到远岸

呈现明显的以氮、磷为主的营养盐梯度, 近岸区域

富营养化严重, 某些站位存在有机污染物和/或重

金属超标的情况[4].  

海洋沉积物是地球生化循环的重要介质, 也

是海洋环境中污染物的“汇”. 沉积物能反映长期

的环境变化对底栖生态环境的影响. 沉积物细菌

在介导生物地球化学循环中起关键作用[5-6]. 因此, 

研究沉积物细菌群落在近岸梯度的变化有助于明

确近岸环境变化的微生态效应. 大量研究表明[7-11], 

沉积物细菌群落的多样性和组成受到水深、沉积物

厚度、温度、有机碳、营养盐等因子的影响. 但是, 

沉积物细菌群落多样性和组成在近岸环境梯度上

的季节性变化规律尚未被充分揭示[12].  

当地环境条件[13]、群落生境之间的空间地理距

离[14]和时间[15-16]是影响细菌群落结构的重要因素, 

其中当地环境条件和地理距离对细菌群落变异的

影响程度主要由采样尺度所决定[17-18]. 此前我们

在象山海域沉积物细菌群落分布特征的研究中已

发现, 地理距离是该海域沉积物细菌群落组成的

主要影响因素[19].  

本研究在宁波象山海域沿环境梯度从近岸到

远岸设置 7个站位, 分别在冬、夏季采集表层沉积

物样品, 应用 16S rRNA基因扩增子高通量测序分

析不同季节、不同站位沉积物的细菌群落构成, 比

较其时空分布差异, 旨在探究季节对细菌群落 α-

多样性的影响、细菌群落组成的季节差异以及季节

和地理距离交互作用对细菌群落空间分布的影响.  

1 材料与方法 

1.1 样品采集 

在宁波象山近岸海域沿环境梯度选 7 个站点

A(122°1′3.88″E, 29°20′10.96″N)、B(122°3′52.51″E, 

29°20′20.13″N)、C(122°14′19.20″E, 29°21′47.60″N)、 

D(122°23′13.14″E, 29°21′50.53″N)、E(122°29′51.74″E, 

29°22′13.58″N)、F(122°40′37.20″E, 29°21′58.95″N)

和 G(122°48′0.53″E, 29°21′53.47″N), 分别于 2013

年 8月和 2014年 1月采集表层 0~2 cm沉积物样品, 

每个站位取 5 个平行样品(其中有些站位只有 4 个

合格样品), 共计 64 个样品. 采集的样品由灭菌封
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口袋密封储存, 于-80 °C冰箱低温保藏. 现场实时

监测海水深度、沉积物理化性质、pH、氧化还原

电位、汞、砷、石油类化合物、总有机碳、总氮、

总磷. 指标的测定方法参照文献[20]. 

1.2 DNA提取 

每个沉积物样品经充分混匀后取 0.5 g, 采用

Power Soil© DNA试剂盒(Mobio, 美国)提取总DNA. 

用 NanoDrop ND-2000 型核酸定量仪(Thermo, 美

国)测定 DNA 的浓度和纯度. 提取后的 DNA 放置

于-80℃冰箱保存.  

1.3 细菌 16S rRNA基因扩增和 Illumina MiSeq测序 

取纯化后的 DNA 作为扩增模板, 对细菌 16S 

rRNA基因的 V4可变区(515 F: 5’-GTGCCAGCM 

GCCGCGGTAA-3’和 806 R: 5’-GGACTACHVGG 

GTWTCTAAT-3’, 引物带有 10 个碱基的 barcode

序列和测序接头)进行 PCR 扩增. 每个样品进行 3

次独立的 PCR 扩增, 将扩增产物混合, 用 PCR 产

物纯化试剂盒(TaKaRa Biotech, Japan)纯化, Quant- 

It Pico Green试剂盒定量(Invitrogen, Carlsbad, CA), 

所有样品的 PCR 产物等摩尔量混合, 由北京诺禾

致源公司通过 Illumina MiSeq测序平台高通量测序.  

1.4 测序数据处理 

本研究中的序列数据已上传至 Sequence Read 

Archive of DDBJ (http://www.ddbj.nig.ac.jp)网站 , 

登录号为 DRA004877. 测序数据利用 Quantitative 

Insights Into Microbial Ecology (QIIME) 1.8.0进行

质量控制和嵌合体去除[21-22]. 利用Uclust算法将相

似性大于 97％的序列划分为同一个分类操作单元

(Operational Taxonomic Units, OTUs)[23]. 选取每一

个 OTU 中丰度最高的序列作为该 OTU 的代表序 

列[24], 与 Greengenes 数据库(gg_13_8)进行比对获

得 OTU 的分类地位信息. 原始测序数据经上述步

骤处理后, 共得到 2 026 088 条高质量序列, 利用

Uclust聚类生成 33 344个 OTUs, 单个样品的序列

数目在 9 623~79 524 之间 , 样品统一标准化为

9 620条序列后进行下游分析.  

1.5 数据分析 

利用 QIIME 1.8.0计算每个样品的 α-多样性指

数(丰富度指数、系统发育多样性指数、香农指数、

均匀度指数)和 β-多样性. 利用 SPSS 19.0 软件计算

优势细菌在不同季节间的差异及季节、站位双因素

对α-多样性的影响. 在R 3.0.2软件中, 利用heatmap

图分析环境因子与优势细菌科的相关性; 利用相

似性检验计算不同站位间细菌群落是否存在显著

差异; 利用Mantel检验计算环境因子、空间距离等

变量与细菌群落的相关性; 利用置换多元方差分

析计算理化因子对群落变异的相对贡献. 用线性

模型多变量分析[25]计算细菌群落 β-多样性和理化

因子之间的相关性. 利用主坐标分析法分析细菌

群落结构差异, 并建立样品系统发育相似性与地

理距离相关性的线性模型.  

2 结果 

2.1 沉积物理化性质 

2013年 8月沉积物理化性质及 2014年 1月 G

点沉积物理化性质数据未检测. 2014 年 1 月站位

A~F中, 海水深度、氧化还原电位和石油类化合物

不同站位间有显著差异(表 1). 沉积物站位的海水

深度从 9.0 m逐渐增加到 38.1 m, 随着站位离岸距

离的增大而增加; 氧化还原电位从 75.5 逐渐降低

表 1  采样点冬季沉积物理化参数 

参数 A站位 B站位 C站位 D站位 E站位 F站位 

pH 6.81±0.04a 6.91±0.03b 6.89±0.03ab 6.88±0.03ab 6.86±0.05ab 6.85±0.04ab 

氧化还原电位 75.50±5.00e 62.80±4.66bc 71.00±3.39de 67.20±2.68cd 57.00±2.00ab 58.00±2.68a 

汞/(mg·kg-1) 0.05±0.01a 0.05±0.01a 0.05±0.01a 0.05±0.01a 0.04±0.01a 0.04±0.01a 

砷/(mg·kg-1) 5.20±0.07a 5.19±0.12a 5.24±0.11a 5.19±0.19a 5.00±0.07a 5.13±0.07a 

总有机碳/(mg·kg-1) 0.70±0.03a 0.69±0.06a 0.64±0.07a 0.67±0.05a 0.70±0.03a 0.67±0.01a 

石油类化合物/(mg·kg-1) 93.90±6.87a 92.26±7.01a 96.90±2.38a 71.20±10.38b 79.27±9.95b 67.52±1.86b 

总磷/(mg·kg-1) 329.1±10.0a 306.4±7.4a 323.8±13.0a 325.1±35.1a 323.7±17.8a 327.2±15.0 a 

总氮/(mg·kg-1) 678.7±42.9b 642.4±34.8a 668.4±28.4ab 696.3±12.2b 669.2±17.4ab 660.5±27.5ab 

海水深度/m 9.00a 9.80b 10.60c 16.40d 25.20e 38.10f 

注: 不同的字母上标表示组间有显著性差异(Tukey HSD检验, P<0.05). 
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至 58.0; 石油类化合物从 93.9 mg·kg-1降低至 67.5  

mg·kg-1, 有随离岸距离增加而减小的趋势; 而 pH

和总氮仅在 A和 B站之间呈现显著差异; 汞、砷、

总磷和总有机碳含量在不同站位间无显著差异.  

2.2 细菌群落 α-多样性 

夏季系统发育多样性指数(F=7.919, P=0.007)

和均匀度指数(F=8.238, P=0.001)均显著低于冬季, 

其中 B 站位夏季的香农指数和均匀度指数均显著

低于冬季, F 站位夏季系统发育多样性指数显著低

于冬季, 其他站位不同季之间 α-多样性指数均无

显著差异. 不同站位间, 丰富度指数(F=2.999, P= 

0.014)、系统发育多样性指数(F=2.481, P=0.035)、

香农指数(F=6.115, P<0.001)以及均匀度指数(F= 

4.909, P=0.031)均呈现显著差异. 在站位和季节的

交互作用下, 仅均匀度指数存在显著差异(F=2.552, 

P=0.031)(表 2).  

表 2  浮游细菌群落 α-多样性指数 

站 

点 

季 

节 

丰富度 

指数 

系统发育多 

样性指数 

香农 

指数 

均匀度 

指数 

A 夏 2 941±104 213.2±5.0 9.654±0.109 0.839±0.007

冬 2 981±108 215.4±4.2 9.816±0.173 0.851±0.010 

B 夏 3 016±83 220.0±6.0 9.760±0.093* 0.845±0.006*

冬 3 188±167 225.8±8.7 10.005±0.129* 0.856±0.006*

C 夏 3 034±96 219.6±4.2 9.766±0.051 0.845±0.006 

冬 2 902±221 215.4±12.2 9.629±0.285 0.837±0.016 

D 夏 3 040±159 219.2±8.4 9.734±0.156 0.842±0.008

冬 2 984±113 225.5±5.7 9.626±0.124 0.834±0.008

E 夏 2 885±182 211.5±8.1 9.504±0.239 0.827±0.015

冬 2 815±102 218.6±5.3 9.472±0.132 0.827±0.013

F 夏 2 880±124 207.1±3.9* 9.407±0.128 0.819±0.007

冬 3 026±196 220.6±9.8* 9.591±0.181 0.831±0.009

G 夏 3 046±138 217.6±9.9 9.557±0.222 0.824±0.013

冬 3 138±119 223.9±4.1 9.767±0.112 0.841±0.007

注: *表示具有显著性差异(P<0.05).  

2.3 细菌群落组成分析 

在沉积物样品序列中, 99.3％的序列可以鉴定

到门, 其主要优势细菌类群(平均相对丰度>1％)为

γ-变形菌纲(32.0％)、δ-变形菌纲(24.2％)、酸杆菌门

(6.6％)、α-变形菌纲(6.1％)、绿弯菌门(5.1％)、拟

杆菌门(5.0％)、浮霉菌门(4.3％)、放线菌门(3.4％)、

芽单胞菌门(3.3％)、硝化螺菌门(2.8％)、β-变形菌纲

(1.5％)、疣微菌门(1.4％)和WS3(1.4％). 其中夏季

γ-变形菌纲(F=10.181, P=0.002)、拟杆菌门(F=4.053, 

P=0.048)和浮霉菌门(F=5.474, P=0.023)的相对丰

度显著高于冬季, 而冬季的芽单胞菌门(F=6.056, 

P=0.017)和硝化螺菌门 (F=11.840, P=0.001)的相 

对丰度显著高于夏季. 在科水平上, 鱼立克次氏体

科 (Piscirickettsiaceae, 15.7 ％ ) 、 脱 硫 叶 菌 科

(Desulfobulbaceae, 5.0％)、Marinicellaceae (3.1％)、

脱硫杆菌科(Desulfobacteraceae, 3.4％)、热脱硫弧

菌科(Thermodesulfovibrionaceae, 2.2％)、互营杆菌

科(Syntrophobacteraceae, 2.0％)为主要的优势菌群. 

冬季环境理化因子与优势科细菌的相关性如图 1 所

示. 从图 1可知, 细菌群落的结构与站位海水深度、

氧化还原电位和石油类化合物显著相关. 其中主要

优势细菌鱼立克次氏体科与海水深度呈显著负相关. 

Marinicellaceae、脱硫杆菌科和 Desulfuromonadaceae

与海水深度呈正相关, 与氧化还原电位和石油类

化合物呈负相关. 热脱硫弧菌与海水深度呈负相关, 

与氧化还原电位呈正相关.  

 

图 1  冬季环境理化因子与优势细菌科相对丰度的相关性 

2.4 细菌群落夏冬两季空间分布特征 

主坐标分析表明, 细菌群落在夏冬两季的空

间分布差异明显, 且季节的空间变异随站位的变
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化而渐变(图 2). 相似性检验分析发现, 夏冬两季

之间细菌群落组成差异显著(R=0.371, P=0.001), 

不同站位之间同样差异显著(R=0.583, P=0.001)(表

3). 置换多元方差分析发现, 季节对细菌群落的空

间分布的贡献度(R2=0.053, P=0.005)明显小于站位

(R2=0.276, P=0.001)的贡献度. 空间距离与细菌群

落相似性的线性关系符合距离衰退模型, 夏季线

性拟合函数为 y = -0.000 5x+0.858, 冬季线性拟合

函数为 y = -0.001 6x+0.899. 冬季群落的相似性与

地理距离的相关性(R=-0.800, P<0.001)明显强于夏

季(R=-0.236, P<0.001)(图 3和图 4).  

 

图 2  沉积物细菌群落组成变异的主坐标分析 

表 3  细菌群落双因素相似性分析结果 

站点 A B C D E F 

B 0.224 

C 0.274* 0.172* 

D 0.588* 0.592* 0.104

E 0.698* 0.675* 0.188 0.089 

F 0.984* 1.000* 0.783* 0.883* 0.609*

G 0.946* 0.998* 0.740* 0.829* 0.684* 0.216*

注: *表示具有显著性差异(P<0.05).  

 

图 3  夏季细菌群落相似性―距离衰减模型 

 

图 4  冬季细菌群落相似性―距离衰减模型 

2.5 冬季细菌群落空间分布与理化因子的关系 

冬季环境因子与细菌群落组成的 Mantel 分析

(表 4)显示, 空间距离(R=0.750, P=0.001)、海水深

度 (R=0.708, P=0.001)、氧化还原电位 (R=0.489, 

P=0.001)以及石油类化合物(R=0.410, P=0.001)均

与细菌群落间的结构组成(β-多样性)显著相关. 当

控制地理距离(排除空间距离对理化因子和群落组

成间相关性的影响)时, 仅氧化还原电位(R=0.133, 

P=0.044)与细菌群落间结构组成显著相关. 多元线

性模型(表 5)分析表明, 海水深度(F=12.731, P= 

0.001)、氧化还原电位(F=8.078, P=0.001)和石油类

化合物(F=7.147, P=0.001)均对细菌群落间结构组

成有显著影响, 且海水深度最显著, 可解释 33.74％

的群落变异.  

表 4  环境因子变化与细菌群落 β-多样性变化相关性分析 

参数 R P 控制 R P 

地理距离 0.750 0.001 海水深度 0.404 0.002

海水深度 0.708 0.001 地理距离 0.141 0.061 

氧化还原电位 0.489 0.001 地理距离 0.133 0.044 

石油类化合物 0.410 0.001 地理距离 0.024 0.340 

砷 -0.080 0.852 地理距离 -0.094 0.868 

汞 0.145 0.051 地理距离 0.081 0.151 

总有机碳 -0.136 0.912 地理距离 -0.101 0.830 

总磷 -0.072 0.769 地理距离 -0.024 0.530 

总氮 -0.027 0.599 地理距离 -0.079 0.904 

pH 0.088 0.170 地理距离 0.059 0.229 

注: R为沉积物理化因子与细菌群落在Mantel检验下的相关性系数. 

表 5  细菌群落与环境变量多元线性模型分析(单独分析) 

参数 F P 变化解释度 

海水深度 12.731 0.001 33.74 

氧化还原电位 8.078 0.001 24.42 
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续表 

参数 F P 变化解释度 

石油类化合物 7.147 0.001 22.23 

砷 1.060 0.322 4.07 

汞 0.992 0.364 3.82 

总有机碳 0.828 0.525 3.20 

总磷 0.805 0.487 3.12 

总氮 0.682 0.647 2.65 

pH 0.541 0.842 2.12 

注: 结果为每个变量单独分析, 不考虑其他变量. 

表 6  细菌群落与环境变量多元线性模型分析(连续分析) 

参数 F P 变化解释度 总解释度

海水深度 12.731 0.001 33.74 33.74 

石油类化合物 1.329 0.165 3.48 37.22 

总有机碳 1.364 0.139 3.52 40.73 

总氮 0.908 0.532 2.35 43.08 

氧化还原电位 1.023 0.405 2.64 45.73 

总磷 0.842 0.635 2.19 47.92 

汞 0.845 0.601 2.22 50.14 

pH 0.787 0.651 2.09 52.23 

砷 0.569 0.910 1.55 53.77 

注: 结果为依次取解释度最高的变量为基础, 分析剩余变量.  

3 讨论 

3.1 季节显著影响沉积物细菌群落的 α-多样性 

本研究中夏季细菌群落 Phylogenetic Diversity

和 Evenness均显著低于冬季. Lu 等[26]通过研究浙

江南部河口沉积物样品同样发现夏季细菌群落 α-

多样性低于冬季. 据 Dang 等[27]报道, 细菌群落 α-

多样性会受到温度、人为扰动、气流、潮汐、海浪、

光照强度等因素的影响. 象山海域冬季温度下降, 

部分适宜低温生长的稀有细菌种属丰度上升, 使

群落内低相对丰度种属细菌丰度上升; 而另一部

分适宜高温生长的细菌丰度虽然下调, 但是并未

消亡, 使群落内相对高丰度种属细菌丰度有所下

降[27], 导致冬季细菌群落优势类群与稀有种属丰

度差减小, Phylogenetic Diversity和 Evenness上升.  

3.2 沉积物细菌群落优势类群主要取决栖息地特性 

象山海域沉积物细菌群落门纲水平上, γ-变形

菌纲、δ-变形菌纲、酸杆菌门和 α-变形菌纲占主导

地位. 在中国南海[28]、挪威峡湾[29]、叙尔特岛海域[30]

等近岸海域沉积物中同样发现 γ-变形菌纲、δ-变形

菌纲、酸杆菌门和 α-变形菌纲为主要优势类群, 说

明细菌群落的优势类群主要由栖息地的特性所决

定[31]. 而夏冬两季沉积物细菌群落的部分优势类

群相对丰度存在显著差异, 可能是夏冬两季之间

的温度差异造成. 温度不仅能够导致非生命环境

条件(溶解氧、pH等)的变化, 还能直接改变部分细

菌的代谢速率和生物化学进程[32-33]. 细菌个体的

代谢需求变化会导致生态进程速率改变, 从而影

响细菌群落组成.  

在科水平上, 鱼立克次体科占据主导地位, 且与

海水深度呈显著负相关. 鱼立克次体科共包含解环

菌属(Cycloclasticus)、氢弧菌属(Hydrogenovibrio)、

Sulfurivirga、 Thioalkalimicrobium、噬甲基菌属

(Methylophaga)、硫微螺菌属(Thiomicrospira)和鱼

立克次氏体属(Piscirickettsia) 7 个生态功能各异的

属[34]. 因 16S rRNA序列在与Greengenes数据库比

对时, 未能将该序列鉴别到属水平, 鱼立克次体科

在该海域大量存在的原因还有待进一步研究. 脱

硫叶菌科、脱硫杆菌科和互营杆菌科的相对丰度均

与海水深度和石油类化合物显著相关. 这 3种细菌

均为硫酸盐还原菌家族中的重要成员, 在海洋沉

积物中大量存在[35-36]. 脱硫叶菌科中的部分成员

还能介导硫的氧化[37], 象山海域工农业污染严重, 富

含硫酸盐会进一步激发沉积物中硫的还原过程[38-39], 

使硫代谢相关菌群占据群落优势地位. 吴健等[40]

发现石油类化合物在中国近海沉积物中有随深度

加深而减小的趋势, 且石油类化合物在沉积物中

的富集能够为硫还原细菌提供电子供体[41], 从而

影响硫还原家族细菌的相对丰度. Marinicellaceae为

Marinicellales的重要成员, Marinicellales被发现大量

存在于海参粪便中[41], 象山海域高密度水产养殖可

能导致Marinicellaceae丰度上升.  

3.3 细菌群落空间周转率的季节性差异 

夏冬两季细菌群落组成空间变异均符合相似

性―距离衰减模型[42], 夏季群落空间周转率(空间

变化速率)明显低于冬季. 沉积物中微生物空间分

布的差异主要与细菌的扩散和迁移特性有关, 水

流潮汐等活动所引起表层沉积物细菌的扩散和迁

移具有随机性[43], 随机扩散的细菌群落到达不同

的栖息地后, 环境因子的差异使部分细菌不适宜

在新的栖息地生存[44], 从而使细菌群落的相似性
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随着地理距离的增加而显著降低, 导致沉积物细

菌群落的组成符合相似性―距离衰退模型. 同时, 

细菌群落的空间周转率会受到环境理化因子的影

响, 如冬季气温下降, 海水对流混合作用强烈, 表

层沉积物随水团运动再悬浮、再沉淀, 导致不同站

位底栖环境条件差异较大. 夏季增温后, 海水垂直

稳定性增强, 整体上不同站位的底栖环境稳定性

高, 从而导致象山海域沉积物夏季不同站位间氧

化还原电位和 pH的差异低于冬季[45], 使得夏季群

落空间周转率较低.  

3.4 冬季沉积物细菌群落组成与海水深度显著相关 

地理距离、海水深度、氧化还原电位和石油类

化合物均与细菌群落组成空间变异显著相关, 其

中地理距离因素占主导地位(表 4). 对理化因子做

前向选择处理, 发现仅海水深度对群落变化有显

著影响(表 5). Hanson 等[14]研究表明, 海水深度是

表层沉积物中细菌组成分布的重要控制因子, 能

在很大程度上影响沉积物中氧含量、氧化还原电

位、压力等理化指标, 栖息地的理化因子能够直接

影响细菌的生存环境[46-47], 氧化还原电位能够反

映沉积物的溶氧含量, 而氧含量能够直接影响好

氧和厌氧细菌的分布, 从而调控细菌优势类群在

沉积物中的分布. 石油类化合物在中国近海沉积

物中随深度加深而减小[39], 且能为硫还原细菌提

供电子供体[40], 影响细菌群落组成. 因此, 海水深

度与冬季沉积物细菌群落组成显著相关, 这与文

献[19]的研究结果一致.  

4 结论 

在本研究聚焦的环境梯度上, 宁波象山海域

沉积物细菌群落的时空分布同时受到地理距离、季

节和环境因子的影响, 其中地理距离因素占主导

地位, 且地理距离对群落时空分布的影响冬季明

显高于夏季. 冬季沉积物细菌群落组成与海水深

度显著相关. 由于本研究只关注一个线性梯度, 对

该海域的代表性有限, 因此, 将此结论外推要谨慎. 

在今后的研究中, 需采用辐射状多断面采样来验

证和发展本研究的结论.  
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Seasonal distribution characteristics of bacterial communities of coastal 
surface sediments of Xiangshan, Ningbo 

QIAN Peng1, WANG Si-peng1, LIANG Chun-ling1, ZHANG Hua-jun1, WANG Kai1,  
LIU Lian2, FEI Yue-jun2, ZHANG De-min1* 

( 1.School of Marine Sciences, Ningbo University, Ningbo 315211, China;  

2.Marine Environmental Monitoring Center of Ningbo, Ningbo 315012, China ) 

Abstract: In the summer of 2013 and the winter of 2014, the surface sediments of 7 stations in the Xiangshan 
area of coastal Ningbo were collected respectively. The seasonal distribution characteristics of bacterial 
communities of coastal surface sediments were identified, using 16S rRNA gene amplicon MiSeq sequencing. 
The current study shows that bacterial community of sediments mainly consisted of Gammaproteobacteria, 
Deltaproteobacteria, Acidobacteria, Alphaproteobacteria, Chloroflexi and Bacteroidetes. The Phylogenetic 
diversity and Evenness of the bacterial communities in the summer were significantly lower than those in the 
winter. The bacterial distribution pattern was simultaneously influenced by geographic distance and season. In 
contrast, the effect of geographical distance on the bacterial biogeographic pattern in the winter was significantly 
greater than that in the summer. In addition, the spatial variability of the bacterial community of sediments was 
also correlated with water depth. In conclusion, the spatial distribution of bacterial communities in coastal 
surface sediments of Xiangshan area of coastal Ningbo was shaped by geographic distance, seasonality and 
environmental factors. Geographic distance was the major factor with a greater impact in the winter, compared 
with another two factors.  
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