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大气 CO2 浓度升高对繁茂膜海绵滤食海水细菌能力的影响 
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摘要: 通过模拟大气 CO2 浓度升高, 研究其对海绵滤食细菌功能的影响。在模拟大气 CO2 浓度升高生

态系统中, 探究了大气 CO2 浓度 387、500、750 和 1 000 mol/mol 环境下繁茂膜海绵(Hymeniacidon 

perlevis)滤食灭菌海水中大肠杆菌(Escherichia coli AS 1.1017)和灿烂弧菌(Vibrio splendidus)的能力。结

果表明: 在 24 h 实验期间, 模拟大气 CO2 从目前约 387 mol/mol 升高至 500 mol/mol, 繁茂膜海绵滤

食大肠杆菌和灿烂弧菌效率提高了。当模拟大气 CO2 750 mol/mol 时, 繁茂膜海绵滤食海水中大肠杆

菌和灿烂弧菌功能都下降了, 说明繁茂膜海绵已经受到大气较高浓度 CO2 损害。模拟大气 CO2 为

1 000 mol/mol 时, 繁茂膜海绵基本丧失了滤食海水中大肠杆菌和灿烂弧菌的功能。上述结果可为了

解大气 CO2 浓度对近岸海洋生态系统的影响提供科学依据。 
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地球大气 CO2稳定在 280 mol/mol 几千万年, 

在过去 100 多年大气 CO2升高了约 35%, 目前大气

CO2在 387 mol/mol 左右, 这已经影响海洋生态系

统发生了不可逆变化[1-4]。2014年联合国政府间气候

变化专门委员会(http: //www.ipcc.ch/)发布报告 , 对

以 CO2 为主的温室气体浓度升高给海洋生态系统尤

其近岸海洋生态系统影响提出了严重警告。 

在动物界中 , 海绵(Sponge)单独构成多孔动物

门(Phylum Porifera)[5], 几乎分布于所有深度、所有维

度海水中 [6], 尤其在近岸海洋生态系统中海绵扮演

重要角色[7-9]。作为固着性、滤食性动物[5], 海绵丰富

的水沟系构造具有极强滤水、组留海水中颗粒有机

物能力[10], 尤其过滤细菌能力高达 96%[11-12]。由于

绝大多数种属海绵由硅质骨针构成骨架[5-6], 因此海

绵被认为海水酸化的受益者。 

近海生态系统中的细菌对人类生产生活尤其对

海水养殖业具有关键影响[13-14], 近海细菌主要被滤食

性动物所摄食。考察大气 CO2浓度升高对近海滤食性

动物摄食细菌能力影响, 对研究近海生态环境变化具

有一定意义。本文以广泛分布于中国黄海和渤海的繁

茂膜海绵(Hymeniacidon perlevis)为模式生物, 探究大

气 CO2浓度升高对海绵滤食海水中细菌能力影响。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料与装置 

实验药品除标明外均为分析纯。砂滤海水来源

于大连海洋大学; 煮沸砂滤海水获得灭菌砂滤海水。

繁茂膜海绵采集于大连市黑石礁潮间带海域, 其运

输、暂养、前处理等见参考文献[12, 15], 主要是从

潮间带采集海绵组织块, 带回实验室后用砂滤海水
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清洗表面泥沙和大型海藻等附着物, 然后分割成小

块海绵组织(每块约 2~3 g), 然后放在通气水族缸中

暂养 1~2 d。大肠杆菌(Escherichia coli AS 1.1017)和

灿烂弧菌(Vibrio splendidus)来源于辽宁省高效近岸

海洋环境科学与技术重点实验室。模拟大气 CO2 浓

度升高影响近岸海洋生物的实验室生态系统(以下简

称模拟生态系统)采用发明专利: 全球气候变化背景

下海洋潮间带生态环境模拟系统及其应用[16]中模拟

大气 CO2 浓度升高条件下潮间带海洋生物受到影响

的装置与方法。 

1.2  模拟大气不同浓度 CO2 对繁茂膜海绵

滤食海水中大肠杆菌能力影响 

大肠杆菌(Escherichia coli AS 1.1017)富集培养

液制备与参考文献[8]相同。 

在模拟大气 CO2为 500 mol/mol 实验中, 使用

5 个独立模拟生态系统考察模拟大气不同浓度 CO2

对繁茂膜海绵滤食海水中大肠杆菌能力影响。在每

个独立模拟生态系统中分别装入 25 L冷却至室温的

灭菌砂滤海水, 然后接种 10 mL 大肠杆菌富集培养

液, 其中第 1个模拟生态系统不放入海绵, 作为空白

组; 剩余 4 个模拟生态系统分别放入在水族缸中暂

养的若干海绵组织块, 合计约 25 g, 其中 1个通入空

气(387 mol/mol ), 作为对照组, 余下 3个模拟生态

系统通入 CO2 500 mol/mol , 作为实验组 1、2、3。

在 0、3、6、9、12和 24 h, 分别在上述 5个模拟生态

系统中取海水 5 mL(重复取水样 3 次), 然后从 5 mL

水样中取 100 µL海水, 10倍系列稀释, 然后涂在 LB

琼脂平板(3个平行样), 在 37℃培养 24 h后菌落计数。

实验开始时和实验结束后, 称量海绵质量, 并监测模

拟生态系统中海水 pH值(赛多利斯 PB-10酸度计)。 

在模拟大气 CO2为 750 mol/mol 和 1000 μmol/mol 

实验中 , 除了实验组 1、2、3 中使用 CO2 分别为

750 μmol/mol 和 1 000 μmol/mol 外, 其他与模拟大

气 CO2为 500 μmol/mol 实验相同。 

1.3  模拟大气不同浓度 CO2 对繁茂膜海绵

滤食海水中灿烂弧菌能力影响 

灿烂弧菌(Vibrio splendidus)富集培养液制备与

参考文献[8]中鳗弧菌 II(Vibrio anguillarum II)富集

培养液制备相同。 

考察模拟大气 CO2 500 μmol/mol 对繁茂膜海绵

滤食海水中灿烂弧菌能力影响实验, 与 1.2实验中相

同, 只是用 1 mL灿烂弧菌代替 10 mL大肠杆菌。同

样在 0、3、6、9、12和 24 h, 分别在 5个模拟生态系

统中取海水 5 mL(重复取水样 3次), 然后从 5 mL水样

中取 100 µL海水, 10倍系列稀释, 然后涂在 2216E琼

脂平板(3个平行样), 在 28 ℃培养 2 d后菌落计数。 

在模拟大气 CO2 750 μmol/mol 和 1 000 μmol/mol 

对繁茂膜海绵滤食灿烂弧菌能力影响实验中, 除了

实验组 1、2、3中使用 CO2分别为 750 μmol/mol和

1 000 μmol/mol 外, 其他与模拟大气CO2为 500 μmol/mol 

实验相同。 

1.4  阻留率计算 

阻留率(RR, 个/( h·g))作为表征无脊椎动物[19]尤

其海绵[20]的阻留海水中物质的能力。根据下式计算

阻留率[11],  

RR = (C0–Ct)V/(T·W)          (1) 
式中, C0和 Ct代表初始时刻和 t时刻海水中微生物密

度(个/mL), V代表容器中海水体积(L), T代表时间(h), 

W代表海绵鲜质量(g)。 

1.5  数据统计与分析 

实验每次重复取样 3 次, 统计学意义检验采用

学生 t检验。 

2  结果 

2.1  模拟生态系统中海水的温度和 pH 

实验期间 , 模拟生态系统中海水温度保持在

12~17℃。对照组海水 pH在 8.01~8.20; CO2为 500、

750 和 1 000 μmol/mol 的实验组海水 pH 值分别为

7.86~7.95、7.70~7.78、7.49~7.58。 

2.2  海绵质量变化 

在模拟大气 CO2为 500、750和 1 000 μmol/mol 对

繁茂膜海绵滤食灭菌海水中大肠杆菌影响实验中, 海

绵质量变化见表 1。除了模拟大气 CO2 1 000 μmol/mol 

实验组实验结束时海绵质量平均比实验开始时减少

4.71%之外, 实验结束时对照组和实验组的海绵质量

均比实验初始时增加, 其中对照组和实验组平均增

长率分别为 4.96%和 7.20%(500 μmol/mol)、6.97%和

1.99% (750 μmol/mol)、6.11% (1 000 μmol/mol)。 

在模拟大气 CO2为 500 、750和 1 000 μmol/mol 

对繁茂膜海绵滤食灭菌海水中灿烂弧菌影响实验中, 

海绵质量变化见表 2。对照组中, 海绵质量在实验结

束时都大于实验开始时。实验组中, 模拟大气 CO2

浓度 500 μmol/mol 的海绵质量在实验结束时比实验 
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表 1  模拟大气 CO2 500、750 和 1000 mol/mol 对繁茂膜海绵滤食大肠杆菌影响实验中海绵质量 
Tab. 1  The quality of Hymeniacidon perlevis filter-feeding Escherichia coli AS 1.1017 in 500、750 和 1000 mol/mol 

实验初始时 实验结束时 

组别 海绵质量 

(g) 

实验组海绵质量

均值及偏差(g) 

海绵质量

(g) 

实验组海绵质量 

均值及偏差(g) 

海绵质量 

增长率(%)

对照组 25.58 - 26.85 - 4.96 

实验组 1 25.12 26.65 6.09 

实验组 2 25.27 27.1 7.24 
500 μmol/mol 

实验组 3 24.89 

25.09±0.16 

26.95 

26.90±0.19 

8.28 

对照组 24.39 - 26.09 - 6.97 

实验组 1 24.86 25.17 1.25 

实验组 2 25.25 25.87 2.45 
750 μmol/mol 

实验组 3 24.57 

24.89±0.28 

25.13 

25.39±0.34 

2.28 

对照组 25.05 - 26.58 - 6.11 

实验组 1 25.87 24.1 –6.84 

实验组 2 24.6 23.35 –5.08 
1 000 μmol/mol 

实验组 3 25.45 

25.31±0.53 

24.89 

24.11±0.63 

–2.20 

 
表 2  模拟大气 CO2 500、750 和 1000 μmol/mol 对繁茂膜海绵滤食灿烂弧菌影响实验中海绵质量 
Tab. 2  The quality of Hymeniacidon perlevis filter-feeding Vibrio splendidus in 500、750 和 1000 μmol/mol 

实验初始时 实验结束时 

组别 海绵质量 

(g) 

实验组海绵质量

均值及偏差(g) 
海绵质量

(g) 

实验组海绵质量 

均值及偏差(g) 

海绵质量 

增长率(%)

对照组 24.96 - 26.02 - 4.25 

实验组 1 24.9 25.89 3.98 

实验组 2 25.31 26.20 3.52 
500 μmol/mol 

实验组 3 25.53 

25.24±0.26 

26.17 

26.09±0.14 

2.51 

对照组 25.26 - 26.47 - 4.79 

实验组 1 24.89 23.56 –5.34 

实验组 2 25.36 23.18 –8.60 
750 μmol/mol 

实验组 3 24.91 

25.05±0.22 

22.87 

23.20±0.28 

–8.92 

对照组 24.78 - 26.2 - 5.73 

实验组 1 24.7 21.35 –13.56 

实验组 2 25.21 22.08 –12.42 
1 000 μmol/mol 

实验组 3 25.78 

25.23±0.44 

22.56 

22.00±0.50 

–12.49 

 
开始时平均增长了 3.37%, 模拟大气 CO2为 750 和

1 000 μmol/mol 的海绵质量在实验结束时分别比实

验开始时平均减少了 7.62%和 12.82%。 

2.3  模拟大气 CO2 浓度升高环境下繁茂膜

海绵滤食海水中大肠杆菌动力学过程 

在模拟大气 CO2 浓度升高生态系统中, 繁茂膜

海绵滤食灭菌海水中大肠杆菌的动力学过程见图 1 

(500 μmol/mol)、图2 (750 μmol/mol)和图3 (1 000 μmol/mol)。

在上述 3 个独立实验中, 每个实验的空白组大肠杆菌

密度尽管在 24 h 实验期间的不同时间检测点有波动, 

但彼此间没有显著性差异(P<0.05)。对照组大肠杆菌

密度变化趋势基本相同 , 大肠杆菌密度由初始时

(162.3±18.6)×104个/mL(500 μmol/mol)、(155.9±27.6)× 

104 个 /mL(750 μmol/mol)和(169.9±31.2)×104 个 /mL 

(1000 μmol/mol )分别下降为 9 h 时 (20.3±3.5)× 

104个/mL、(8.9±2.8)×104个/mL和(15.2±4.5)×104个/mL, 

也即在 9 h 时间海绵滤食了 87.5%、94.3%和 91.0%

的大肠杆菌, 相对应的阻留率分别为 15 777.8×104、

16 333.3×104和 17 188.9×104个/(h·g)。实验组大肠杆
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菌密度也随时间而降低, 9 h时海水中大肠杆菌密度

分别为(9.0±1.6)×104(500 μmol/mol)、(20.7±3.0)× 104 

(750 μmol/mol)和(108.7±4.8)×104个/mL(1 000 μmol/mol), 

分别比各自初始时大肠杆菌密度减少 94.2%、86.6%和

37.8%, 对应的阻留率分别为 16 296.3×104、14 874.1× 

104和 6 444.4×104个/(h·g)。 

 

图 1  模拟大气 CO2 500 μmol/mol对繁茂膜海绵滤食灭菌

海水中大肠杆菌功能的影响 

Fig. 1  Influence of CO2 500 μmol/mol on capacity of Hy-
meniacidon perlevis filter-feeding Escherichia coli 
AS 1.1017 in sterilized seawater 

 

图 2  模拟大气 CO2 750 μmol/mol 对繁茂膜海绵滤食灭

菌海水中大肠杆菌功能的影响 

Fig. 2  Influence of CO2 750 μmol/mol on capacity of Hy-
meniacidon perlevis filter-feeding Escherichia coli 
AS 1.1017 in sterilized seawater 

 

2.4  模拟大气 CO2 浓度升高环境下繁茂膜

海绵滤食海水中灿烂弧菌动力学过程 

在模拟大气 CO2 浓度升高生态系统中, 繁茂膜

海绵滤食灭菌海水中灿烂弧菌的动力学过程见图 4 

(500 μmol/mol)、图5 (750 μmol/mol)和图6 (1 000 μmol/mol)。

在上述 3 个独立实验中, 空白组灿烂弧菌密度均呈 

 

图 3  模拟大气 CO2 1000 μmol/mol 对繁茂膜海绵滤食灭

菌海水中大肠杆菌功能的影响 

Fig. 3  Influence of CO2 1000 μmol/mol on capacity of Hy-
meniacidon perlevis filter-feeding Escherichia coli 
AS 1.1017 in sterilized seawater 

 

图 4  模拟大气 CO2 500 μmol/mol 对繁茂膜海绵滤食灭

菌海水中灿烂弧菌功能的影响 

Fig. 4  Influence of CO2 500 μmol/mol on capacity of Hy-
meniacidon perlevis filter-feeding Vibrio splendidus 
in sterilized seawater 

 

图 5  模拟大气 CO2 750 μmol/mol 对繁茂膜海绵滤食灭

菌海水中灿烂弧菌功能的影响 

Fig. 5  Influence of CO2 750 μmol/mol on capacity of Hy-
meniacidon perlevis filter-feeding Vibrio splendidus 
in sterilized seawater 
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图 6  模拟大气 CO2 1000 μmol/mol 对繁茂膜海绵滤食灭

菌海水中灿烂弧菌功能的影响 

Fig.6  Influence of CO2 1000 μmol/mol on capacity of Hy-
meniacidon perlevis filter-feeding Vibrio splendidus 
in sterilized seawater 

 
现先降低再增长趋势, 24 h时灿烂弧菌密度为初始时

的 2.98 倍, 说明海水中灿烂弧菌具有快速繁殖生长

能力; 对照组中灿烂弧菌密度变化走势与空白组的

基本相同 , 其密度一直低于空白组灿烂弧菌密度 , 

在 24 h时对照组灿烂弧菌平均密度是其初始时 2.47

倍、但比空白组 24h时灿烂弧菌密度低 11.5%, 说明

繁茂膜海绵具有滤食海水中灿烂弧菌能力。在模拟

500 μmol/mol实验组中(图 4), 灿烂弧菌密度呈现先

降低再升高走势, 其细菌密度也一直低于空白组的

在 24 h 时实验组灿烂弧菌平均密度比空白组的低

34.2%, 说明模拟 500 μmol/mol促进繁茂膜海绵增强滤

食灭菌海水中灿烂弧菌效率。在模拟 750 μmol/mol实

验组中灿烂弧菌走势也呈现先降低再升高趋势(图 5), 

在 24 h 时灭菌海水中灿烂弧菌平均密度低于空白组的

15.8%、但高于对照组的 14.7%, 说明 750 μmol/mol已

经抑制了繁茂膜海绵滤食海水中灿烂弧菌效率。在

模拟 1 000 μmol/mol实验组中(图 6), 灿烂弧菌密度

呈现逐渐增加趋势, 并且基本一直高于空白组和对

照组的弧菌密度, 24 h时灿烂弧菌密度高于空白组的

20.9%, 说明 750 μmol/mol已经几乎完全阻碍了繁茂

膜海绵滤食海水中灿烂弧菌功能。 

3  讨论 

海绵广泛分布于海洋环境 [5], 尤其在沿岸上升

流海域的基岩底质上固着生长着种类丰富、生物量

众多的海绵 [6], 滤食海水中细菌 [11-12]、浮游生物 [10]

等粒径小于 50 µm 的颗粒有机质[7]和溶解有机质[8], 

具有重要生态作用[5, 7]。已经发现鉴定的 8 500多种

海绵中的绝大多数由硅质骨架构成, 因此海绵被认

为有可能是大气 CO2 浓度升高导致海水酸化的受益

者, 因为底栖固着生长的钙质生物将受到海水酸化负

面影响。在以前研究中, 繁茂膜海绵已经展现了很好的

泵水、阻留细菌、微藻、非生命有机质的能力[11-12]。

本实验模拟大气 CO2浓度升高导致海水酸化环境下, 

研究繁了茂膜海绵的生长、阻留非侵染性细菌和侵

染性细菌的能力。 

3.1  大气 CO2 浓度升高与细菌共同作用对

繁茂膜海绵质量影响 

繁茂膜海绵具有滤食大肠杆菌转化为自身生物

量的功能。目前大气 CO2浓度下, 实验结束时海绵适

量比实验开始时平均增加 6.01%, 这与地中海海绵

(Chondrilla nucula Schmidt, 1862)生物量变化的结果

相近[11]。当模拟大气 CO2升高至 500 μmol/mol, 实验

结束时繁茂膜海绵质量比实验开始时平均增加

7.20%(表 1), 这个结果与繁茂膜海绵阻留海水中总有

机碳结果相似[15], 表明 500 μmol/mol没有影响繁茂膜

海绵的生长。当模拟大气 CO2 升高至 750 μmol/mol

和 1 000 μmol/mol, 实验结束时海绵质量分别比实验

开始时仅增加 1.99%和–4.71%, 表明 750 μmol/mol

和 1 000 μmol/mol已经负面影响海绵生长。 

3.2  大气 CO2 浓度升高对繁茂膜海绵滤食

海水中大肠杆菌功能影响 

尽管大肠杆菌在近海海域海水中含量较高 [41], 

但仅作为海绵的食物而不具有侵染海绵功能[11-12]。

在模拟大气 CO2 浓度升高对繁茂膜海绵滤食大肠杆

菌影响实验的对照组(387 μmol/mol)中, 繁茂膜海绵

展现了极强的滤食海水中大肠杆菌能力, 在 12 h 平

均滤食了 96.8%大肠杆菌, 与 0.5 L灭菌海水中的繁

茂膜海绵 [12]和地中海海绵 [11]滤食大肠杆菌效果相

近。在健康状况下, 海绵泵入海水进入体内丰富水沟

系进而从中阻留细菌的效率是相对稳定的 [17-19], 在

12 h内对照组 25 L灭菌海水中繁茂膜海绵滤食大肠

杆菌的平均阻留率是 13.14×107个/(h·g), 略高于 10.5 h 

0.5 L灭菌海水中繁茂膜海绵滤食大肠杆菌的阻留率

7.78×107 个/(h·g)[12], 比地中海海绵的阻留效率大约

高 10倍[11]。繁茂膜海绵[12]和地中海海绵[11]在阻留效

率上的明显差异因为不同种海绵体内水沟系结构不

同, 1997 年 Turon [19]使用人造乳胶微球证明了这个

观点。 

随着模拟大气 CO2浓度由目前约 387 μmol/mol 
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升高至 500 μmol/mol, 刺激了繁茂膜海绵滤食海水

中大肠杆菌效率(图 1), 在 9 小时实验组和对照组

(500 μmol/mol)大肠杆菌平均密度分别为(2.7±1.6)× 

104个/mL 和(20.3±3.5)×104个/mL, 相应地阻留率分别

为 16 296.3×104个/(h·g)(实验组)和 15 777.8×104个/(h·g) 

(对照组), 这个结果与模拟大气 CO2 500 μmol/mol 

条件下, 繁茂膜海绵阻留灭菌海水中总有机碳效率

的结果非常相近 [15], 由此说明大气 CO2 升高至

500 μmol/mol 促进了繁茂膜海绵阻留大肠杆菌和总

有机碳的效率。模拟大气 CO2 750 μmol/mol影响了

繁茂膜海绵滤食灭菌海水中大肠杆菌能力, 9 h时实

验组和对照组大肠杆菌平均密度分别为(20.7±3.0)× 

104个/mL 和(8.9±2.8)×104个/mL(图 2), 相应地阻留率分

别为14 874.1×104个/(h·g)(实验组)和16 333.3×104个/(h·g) 

(对照组)。这个结果在模拟大气 CO2 750 μmol/mol 

条件下繁茂膜海绵阻留灭菌海水中总有机碳的现象

相似[15]。在模拟大气 CO2 1 000 μmol/mol , 尽管繁茂

膜海绵还具有滤食大肠杆菌能力, 9 h时实验组平均

大肠杆菌密度(108.7±4.8)×104 个/mL 低于空白组大

肠杆菌密度(165.1±18.9)×104 个/mL, 但远高于对照

组大肠杆菌密度(15.2±4.5)×104个/mL(图 3), 映相对

繁茂膜海绵阻留率分别为 6 444.4×104 个/(h·g)(实验

组)和 17 188.9×104个/(h·g)(对照组)。由于大肠杆菌不

具有侵染海绵能力, 可见模拟大气CO2 1 000 μmol/mol 

极大地损害了繁茂膜海绵滤食海水中大肠杆菌能力。 

3.3  大气 CO2 浓度升高对繁茂膜海绵滤食

海水中灿烂弧菌功能影响 

尽管海绵也可以阻留滤食弧菌, 但弧菌具有很

强侵染海洋生物能力, 因此海绵阻留、滤食海水中弧

菌与弧菌侵染海绵细胞是相互竞争关系。在现有大

气 CO2 浓度条件下, 繁茂膜海绵已经展现了与弧菌的

上述竞争关系[12], 即当鳗弧菌 II(Vibrio anguillarum II)

初始密度较低时, 繁茂膜海绵的滤食功能占主导作

用; 当鳗弧菌 II(Vibrio anguillarum II)初始密度较高

时, 弧菌的侵染海绵细胞功能占主导作用。在模拟大

气 CO2升高(500、750和 1000 μmol/mol )对繁茂膜海

绵滤食灿烂弧菌影响的 3 个独立实验中对照组和空

白组结果也展示了这种规律(图 4—图 6)。 

在模拟大气 CO2 浓度升高对繁茂膜海绵滤食灿

烂弧菌影响的实验组中, 尽管灿烂弧菌密度都呈现

先下降再升高的趋势, 但展现了三种完全不同特征

(图 4—图 6)。模拟大气 CO2 500 μmol/mol 实验组灿

烂弧菌平均密度一直低于对照组灿烂弧菌密度(图 4), 

可见此条件下繁茂膜海绵仍然可以一定程度控制灿

烂弧菌生长。模拟大气 CO2 750 μmol/mol 实验组灿

烂弧菌密度低于空白组的、但高于对照组的(图 5), 

说明大气 750 μmol/mol 已经消弱了繁茂膜海绵滤食

海水中灿烂弧菌能力, 这个结果与大气 CO2 高浓度

消弱了繁茂膜海绵阻留海水中总有机碳能力的结果

相互验证[18]。模拟大气 CO2 1 000 μmol/mol 实验组

灿烂弧菌密度除了在 3 h 时低于空白组灿烂弧菌密

度, 其他时间均高于空白组的灿烂弧菌密度(图 6), 

这表明名此条件下繁茂膜海绵已经基本丧失了主动

泵入海水并从中阻留颗粒物能力[19]。 

4  结论 

海绵是仍然生存的、最古老的多细胞动物 [6-7], 

在近 6 亿年进化历史中[20]海绵应该被大自然塑造成

功了具有很好适应环境能力。模拟大气 CO2 浓度从

目前约 387 μmol/mol 升高至 500 μmol/mol , 繁茂膜

海绵滤食大肠杆菌和灿烂弧菌效率提高了。当模拟

大气 CO2浓度达到、超过 750 μmol/mol 时, 繁茂膜海

绵滤食海水中大肠杆菌和灿烂弧菌功能都下降了, 说

明繁茂膜海绵细胞已经受到大气较高浓度 CO2损害。 
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Abstract: The influence of carbon dioxide (CO2) concentration on the capability of Hymeniacidon perlevis fil-
ter-feeding bacteria was studied by simulating an elevated atmospheric CO2 concentration. In the simulated ecosys-
tem, the capability of H. perlevis filter-feeding Escherichia coli AS 1.1017 and Vibrio splendidus was explored, 
respectively, in sterilized seawater under 387, 500, 750 and 1 000 μmol/mol. The results showed that the effi-
ciency of H. perlevis filter-feeding bacteria was improved when the CO2 concentration elevated from 387 μmol/mol 
to 500 μmol/mol; however, the capacity of H. perlevis filter-feeding bacteria was decreased when the CO2 concen-
tration elevated to 750 μmol/mol . This result indicates that the relatively high CO2 concentration damages the fil-
ter-feeding efficiency of H. perlevis, and the efficiency was lost when the CO2 concentration elevated to 1000 μmol/mol. 
This study provides a scientific basis for predicting the effect of atmospheric CO2 concentration on the coastal ecosystem. 
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