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涠洲岛两种石珊瑚在高温胁迫下共生细菌群落结构变化特征*

骆雯雯1,2,3,梁甲元1,2,余克服1,2**,邓传奇1,2,葛瑞琪1,2,苏宏飞1,2,王英辉1,2

(1.广西大学广西南海珊瑚礁研究重点实验室,广西大学珊瑚礁研究中心,广西南宁 530004;2.广西大学海洋学院,广西南宁 
530004;3.广西大学林学院,广西南宁 530004)

摘要:石珊瑚中的块状珊瑚与枝状珊瑚对全球气候变暖胁迫的耐受能力明显不同,但其机制仍不清楚。本研究

选择北部湾涠洲岛的一种属于块状珊瑚的海孔角蜂巢珊瑚(Favites
 

halicora)和一种属于枝状珊瑚的浪花鹿

角珊瑚(Acropora
 

cytherea)为研究对象,通过室内模拟实验,分析高温胁迫下(26~34℃)
 

2种珊瑚共生细菌

群落的响应特征。结果表明:共生细菌多样性具有差异性,A.cytherea 共生细菌的多样性随着温度上升变化

显著,Shannon指数由2.20变为4.05,而F.halicora 变化幅度较小,在2.69~3.19波动;主导细菌存在差异,
在门水平上,F.halicora 占主导地位的共生细菌为Proteobacteria

 

(29%~73%)、Cyanobacteria
 

(7%~63%)
和Bacteroidetes

 

(3%~13%),而A.cytherea 为Proteobacteria
 

(49%~90%)、Cyanobacteria
 

(1%~16%)、

Bacteroidetes
 

(3%~16%)、Firmicutes
 

(1%~6%)和一个未分类的细菌门unclassified_k_norank(0.6%~21.
0%);升温胁迫时,主导细菌的丰度变化存在差别,Bacteroidetes在F.halicora 中显著降低,而在A.cytherea
中显著升高,unclassified_k_norank在A.cytherea 中也显著升高;随着温度升高,2种珊瑚共生细菌的变化趋

势一致,但珊瑚中出现潜在致病菌Vibrio的温度不同,F.halicora 在34℃胁迫时出现,A.cytherea 在30℃和

34℃胁迫时均出现。根据上述结果推测,珊瑚共生细菌的差异性可能是导致块状珊瑚比枝状珊瑚更耐受高温

的重要原因。
关键词:海孔角蜂巢珊瑚 浪花鹿角珊瑚 石珊瑚 共生细菌 致病菌 高温胁迫 珊瑚白化
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0 引言

  珊瑚礁生态系统是生物多样性、生态资源最为丰

富的生态系统之一,而微生物是珊瑚生态系统中数量

最大的生物,也是珊瑚礁生态系统中结构最为基础和

活跃的组成成分[1􀆼2]。珊瑚共生微生物在维护生态系

统平衡和稳定的过程中扮演着重要的角色,在珊瑚礁

生态系统的生物地球化学循环、物质转化以及健康维

护上起到一定作用[3􀆼6]:如碳和氮固定、磷和硫循环以

维持珊瑚共生体的内稳态;通过分泌抗菌物质来保护
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珊瑚免遭破坏。珊瑚共生微生物与珊瑚宿主成互利

共生关系,具有专一性、可塑性和协同进化的能力[7],
其多样性很高,但是对珊瑚宿主本身以及外界环境的

响应极为敏感,其群落结构显著受物种[8]、地理[9]、水
温等外界环境因子影响。诸多研究表明,共生微生物

的群落和结构与珊瑚健康状态息息相关,常常表现为

海水升温致使珊瑚共生微生物群落结构和功能改变,
引发珊瑚白化。

  自1998年起,到2018年全球共发生了3次规模

较大的珊瑚白化事件[10􀆼14],最主要的原因是厄尔尼诺

(El
 

Niño)加剧和全球变暖导致的海水升温[15􀆼17],表
现为珊瑚白化,以致全球珊瑚礁出现了严重的退化。
珊瑚白化前后其微生物群落结构与组成发生改变已

经得到证实[18],然而对珊瑚白化的研究中,无论是野

外调查还是室内模拟实验均发现块状珊瑚要比枝状

珊瑚对高温环境具有更强的耐受性。1998年澳大利

亚大堡 礁 发 生 大 规 模 珊 瑚 白 化 事 件 中,Marshall
等[19]对近岸岛屿的珊瑚礁区进行了大量珊瑚个体的

调查,发现绝大部分枝状和叶片状的珊瑚对高温胁迫

高度敏感(如鹿角珊瑚科Acroporidae等),而块状的

珊瑚(如Faviidae)则对高温有较好的耐受性。在马

尔代夫[20]和日本冲绳岛[21]的珊瑚礁区也发现类似

的现象,马尔代夫一珊瑚礁区在1990年的高温胁迫

中,约有98%的枝状珊瑚白化死亡,块状珊瑚则大量

存活。室内模拟实验中有相同现象,李淑等[22]对海

南三亚鹿回头岸礁的9种造礁石珊瑚进行升温模拟

实验(26~32℃),发现枝状珊瑚对高温的耐受性最

弱,最先白化、死亡,而块状珊瑚等对高温的耐受性

较强。

  在高温环境下,已知块状珊瑚具有比枝状珊瑚更

强的耐受特性,但其原因仍不清楚。Liang等[7]对南

海18种25个珊瑚共生细菌群落结构进行调查,发现

块状珊瑚共生细菌的多样性显著比枝状珊瑚高,提出

珊瑚共生微生物的多样性与珊瑚应对异常环境(高
温)的能力之间具有关联性。李淑等[23]和Xu等[24]

对南海北部多种珊瑚共生虫黄藻密度的研究,发现块

状珊瑚的虫黄藻密度要显著高于枝状珊瑚,并认为这

也是导致块状珊瑚耐受高温的原因之一。越来越多

的研究表明,共生细菌在珊瑚对环境的响应方面发挥

着重要作用[25􀆼28]。因此,本研究选择块状珊瑚和枝状

珊瑚,通过室内模拟实验探讨高温胁迫下珊瑚共生细

菌的响应特征,希望为理解珊瑚响应高温的种间差异

性提供新的认识,从微生物角度帮助预测珊瑚礁生态

变化,以延缓珊瑚礁生态系统退化,保护和修护珊瑚

礁生态系统。

1 材料与方法

1.1 珊瑚样品采集与实验方案

  在北部湾涠洲岛珊瑚礁区采集一种优势块状的

海孔角蜂巢珊瑚(Favites
 

halicora)和一种优势枝状

的浪花鹿角珊瑚(Acropora
 

cytherea),每种珊瑚的

个体大小约为10
 

cm×10
 

cm。每种珊瑚适当凿剪成

大小约为5
 

cm×5
 

cm的多个实验样品后,在广西大

学珊瑚礁研究中心进行室内模拟实验,选用规格600
 

mm×600
 

mm×600
 

mm(长×宽×高)的养殖缸,维
持水体环境:色温15

 

000
 

K,盐度30‰~35‰、pH值

为7.3~8.3、Ca2+9.5~11.24
 

mmol/L、Mg2+50~
55

 

mmol/L。

  以26℃为对照温度驯化珊瑚20
 

d后开始实验,
设置26℃、30℃和34℃为温度梯度,实验温度下胁迫

24
 

h后采样,采样前对样品进行拍照记录如图1。样

品采集后马上用于基因组DNA的提取。升温胁迫

实验结束时共采集样本3次,3个生物学重复。

1.2 DNA提取

  采用海洋动物基因组DNA提取试剂盒(TIAN-
GEN,DP324)提取珊瑚共生体宏基因组。使用灭菌

手术剪在珊瑚非生长点处剪取包含珊瑚组织、骨骼和

黏液的珊瑚样品约50
 

mg,按照试剂盒说明书的步骤

操作,所提DNA经过质量检测后存放于-80℃冷冻

保存备用。

1.3 PCR扩增与高通量测序

  以DNA样品为模板,使用特异性正向引物338F
(5'􀆼ACTCCTACGGGAGGCAGCAG􀆼3')和反向引

物806R(5'􀆼GGACTACHVGGGTWTCTAAT􀆼3')
对细菌16S

 

rRNA基因的 V3􀆼V4可变区进行PCR
扩增(ABI

 

GeneAmp
 

9700)[29􀆼30],反应体系参照Sun
等[31]的方法。PCR扩增程序:95℃预变性3

 

min,27
个循环(95℃变性30

 

s,55℃退火30
 

s,72℃延伸30
 

s),72℃ 延 伸 10
 

min。用 2% 琼 脂 糖 凝 胶 电 泳、

AxyPrep
 

DNA凝胶提取试剂盒(AXYGEN)、Tris􀆼
HCl、2%琼脂糖电泳和QuantiFluorTM􀆼ST荧光定量

系统(Promega)对PCR产物进行回收、纯化、洗脱、
检测和定量。合并重复样品,根据Illumina

 

MiSeq平

台的标准操作规程构建PE
 

2×300库,最后于Illu-
mina

 

Miseq
 

PE300平台测序(Majorbio)。
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图1 升温胁迫下2种珊瑚的形态响应

Fig.1 Morphological
 

responses
 

of
 

two
 

coral
 

species
 

under
 

rising
 

temperature

1.4 数据分析

  以97%的相似水平对序列进行Operational
 

tax-
onomic

 

units
 

(OTU)划分,参照Liang等
 [7]使用的

Ribosomal
 

database
 

project
 

(RDP),对PE
 

reads进

行拼接合并、质控和过滤。通过对OTU聚类分析和

物种分类学分析,获得每个样本在不同分类层次(门
和属)的细菌群落组成和数目信息。使用 Mothur软

件[32]对样本聚类结果进行阿尔法多样性指数分析得

到单样本的多样性(Alpha多样性),通过Good's物

种覆盖度(Coverage)、群落丰富度(Ace)和群落多样

性(Shannon)指数反映微生物群落的覆盖率、丰度和

多样性。使用软件Qiime[33]计算beta多样性距离矩

阵,采用主坐标分析(Principal
 

coordinates
 

analysis,

PCoA)作图,通过非约束性数据降维分析方法找出影

响样本群落组成差异的潜在主成分,用于研究样本群

落组成的相似性或差异。

2 结果与分析

  F.halicora 和A.cytherea 的生长状态在同一

温度胁迫下相比,F.halicora 的生长状态优于A.
cytherea。在34℃时对比较为显著,F.halicora 颜

色变浅并且分泌黏液,而A.cytherea 发生白化。高

通量测序获得6组样本数据库,共有301
 

848条序列

数,序列长度为421~460
 

bp。每个样品的序列数均

在3万条以上并且Coverage指数均大于99%(表

1),表明每个序列结果对样本的覆盖度足够还原珊瑚

样本的菌群情况。物种注释分析共测得31个细菌门

70个纲140个目247个科440个属678个种以及

1
 

245个OTU聚类,其中A.cytherea 共生细菌数在

各个分类学水平上均比F.halicora 的低(表2)。在

门水平和属水平对每个样本绘制详细的丰度百分比

图(图2~3)。

表1 不同珊瑚样本中所测细菌序列数和阿尔法多样性

Table
 

1 Number
 

of
 

bacteria
 

sequences
 

and
 

alpha
 

diversity
 

measured
 

in
  

different
 

coral
 

samples

Coral
 

code No.of
 

Seq. Ace Shannon Coverage

F_26 52
 

195 742.511
 

010 2.789
 

187 0.996
 

106

F_30 42
 

845 724.894
 

378 3.189
 

847 0.996
 

455

F_34 54
 

285 628.940
 

266 2.697
 

693 0.996
 

613

A_26 69
 

491 205.153
 

744 2.199
 

332 0.998
 

924

A_30 32
 

825 279.002
 

105 2.486
 

761 0.998
 

924

A_34 50
 

207 725.450
 

153 4.047
 

487 0.998
 

006
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表2 不同珊瑚样本中所测在不同分类学水平上的细菌数目

Table
 

2 Number
 

of
 

bacteria
 

measured
 

at
 

different
 

taxonomic
 

levels
 

in
 

different
 

coral
 

samples
 

Coral
 

code Phylum Class Order Family Genus Species OTU

F_26 28 61 111 163 252 384 660
F_30 23 52 105 157 249 382 653
F_34 24 54 104 165 268 377 560
A_26 18 29 55 95 139 168 185
A_30 16 30 62 105 171 212 262
A_34 26 52 107 183 305 445 702

图2 细菌群落在门水平的丰度占比分析

  Fig.2 Analysis
 

of
 

the
 

abundance
 

ratio
  

of
 

bacterial
 

com-

munities
 

on
 

phylum
 

level

图3 细菌群落在属水平的丰度占比分析

  Fig.3 Analysis
 

of
 

the
 

abundance
 

ratio
 

of
 

bacterial
 

com-

munities
 

on
 

genus
 

level

  结果显示F.halicora 共生细菌的总 OTU数高

于A.cytherea,但F.halicora 在不同温度下的单个

OTU数是随着升温缓慢下降的,而A.cytherea 则上

升。2种珊瑚的阿尔法多样性指数值中,F.halicora
共生细菌的Ace指数和Shannon指数的波动幅度较

小,Ace指数随着温度上升呈下降趋势,从742.51降

为628.94,Shannon指数先上升后下降,在2.69~
3.19波动。而A.cytherea 共生细菌的丰富度(Ace
指数:205.15~725.45)和多样性(Shannon指数:

2.20~4.05)随着胁迫温度上升均增加,26℃时最低,

34℃时最高。

  PCoA分析显示(图4),珊瑚共生细菌群落在

F.halicora 和A.cytherea 间具有显著差异性,其中

F.halicora 共生细菌的相似性在26℃和30℃高于

34℃,从群落结构变化来看,在26℃与30℃时结构相

似,30℃升温到34℃时结构改变;而A.cytherea 共生

细菌的相似性在30℃和34℃高于26℃,即群落结构

在26℃到30℃的变化大,在30℃到34℃变化中结构

相似,仅丰度改变。26℃时,F.halicora 共生细菌以

Proteobacteria为优势门,丰度为69.21%,其次为

Bacteroidetes和 Cyanobacteria,分 别 占12.98%和

6.76%。随着温度上升,F.halicora 中Cyanobacte-
ria丰度增加,Proteobacteria和Bacteroidetes持续减

少,在34℃时Cyanobacteria取代Proteobacteria的优

势地位。unclassified_k_norank出现在30℃,比例为

4.31%。而 A.cytherea 共生细菌中Proteobacteria
占绝对优势,丰度在48.76%~89.74%波动,其次为

Firmicutes、Bacteroidetes、Cyanobacteria和一个未分

类的细菌门unclassified_k_norank。在温度上升过程

中,Proteobacteria呈下降趋势,Cyanobacteria和un-
classified_k_norank则大幅增加,Bacteroidetes有增

加的趋势,Firmicutes呈下降趋势。

  在属水平、26℃的 F.halicora 共生细菌中,占
55.33%的norank_f_Rhodospirllaceae丰度最大,其
次是 Maritimimonas(9.10%)和Borrelia(4.30%);
而 A.cytherea 的 优 势 细 菌 是 占53.92%的 Bre-
vundimonas,其次为norank_f_LWSR􀆼14(16.60%)
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和Acinetobacter(8.09%)。随着温度上升,F.halic-
ora 共生细菌在30℃时,norank_f_Rhodospirllaceae
和Maritimimonas下降,而Borrelia 丰度降到1%之

下,同时norank_c_Cyanobacteria和klebsiella 丰度

增加到5.77%和10.63%;在温度34℃下,norank_c_

Cyanobacteria丰度急剧增加为62.26%,取代了26℃
和30℃时的占优势地位的norank_f_Rhodospirllace-
ae,此时F.halicora 共生细菌群落中开始出现潜在

致病菌Vibrio,丰度占比6.10%。而A.cytherea 共

生细 菌 在 30℃ 温 度 胁 迫 下,主 要 共 生 细 菌 属 为

norank_f_LWSR􀆼14、unclassified_k_norank 和

norank_c_Cyanobacteria,分别占27.34%、20.76%和

15.50%,Ruegeria 和Marinifilum 分别占9.72%和

9.50%,Vibrio 和 Aquimarina 占 比 2.90% 和

1.98%;升温至34℃时,其共生菌属结构较为均匀,

Acinetobacter、unclassified_k_norank、Tepidimonas、

norank_c_Cyanobacteria、norank_f_LWSR􀆼14、

Vibrio、Klebsiella、Endozoicomonas、Sphingomnas、

Pseudoalteromona 和Lysobacter 分 别 为14.40%、

14.30%、9.40%、9.34%、8.36%、6.24%、4.95%、

2.87%、2.12%、1.66%和1.31%。

图4 鹿角珊瑚和蜂巢珊瑚的PCoA分析

  Fig.4 Principal
 

coordinates
 

analysis
 

of
 

Acropora
 

cyther-
ea

 

and
 

Favites
 

halicora

3 讨论

3.1 珊瑚共生细菌群落多样性和稳定性与珊瑚耐热

性有关

  虽然Proteobacteria、Firmicutes、Cyanobacteria、

Bacteroidetes和
 

Actinobacteria是健康珊瑚共生细菌

的主导群落,但是其相对丰度则由珊瑚种类[34􀆼35]和珊

瑚所处的环境因子[36􀆼38]决定。根据Liang等[7]对南

海珊瑚的调查结果推测,珊瑚共生细菌多样性的高低

可能影响着珊瑚对温度胁迫的耐受性,南海16个块

状珊瑚共生细菌多样性(Shannon)在1.91~5.88波

动,普遍高于9个枝状珊瑚(2.28~4.89)。模拟实验

在26℃与30℃时,F.halicora 共生细菌的多样性

(Shannon指数:2.78与3.19)均高于 A.cytherea
(Shannon指数:2.20与2.49),唯独34℃时F.halic-
ora 共生细菌的多样性(Shannon指数:2.70)低于A.
cytherea(Shannon指数:4.05),但此时的A.cythere-
a 处于白化状态,珊瑚共生虫黄藻的完全丢失可能对

珊瑚共生细菌结构造成一定干扰,导致各种细菌结构

处于紊乱状态[39]。因此,健康珊瑚中共生细菌多样性

的高低可能是决定F.halicora 珊瑚耐受性高于A.
cytherea 的原因。另外,A.cytherea 和F.halicora

 

2
种珊瑚在26℃时的共生细菌在门水平上虽然主导群

落相同,但非优势细菌和其丰度有显著差异。Firmi-
cutes大量存在于 A.cytherea 中,而在 F.halicora
中相对丰度很低。Firmicutes是一种曾与Cyanobac-
teria和Bacteroidetes一同从病变组织中提取出来的

细菌,因此这3种细菌被认为是一种混合微生物组

合[40],这种组合的存在可能是造成A.cytherea 对环

境变化更敏感的原因,但其是否作为易感性的标志目

前尚没有定论。

  当珊瑚受到高温胁迫时,虽然F.halicora 共生

细菌属的组成发生了优势群落的替换,但其保持了明

显的优势属。Reshef等[41]和 Glasl等[42]认为,优势

群落的替换是为了适应新的环境,因此F.halicora
中优势菌的更替可能是为了更好地适应环境,这也可

能是其对高温胁迫具有较强耐受性的原因。然而A.
cytherea 在高温胁迫下,其 共 生 细 菌 群 落 由 Bre-
vundimonas占主 导 变 成 了 Acinetobacter、unclassi-
fied_k_norank、Tepidimonas、norank_c_Cyanobacte-
ria、norank_f_LWSR􀆼14、Vibrio共同主导。黄建辉和

韩兴国[43]认为,每增加一个种,群落不稳定的可能性

将增加2n-1。而细菌群落处于不稳定的状态时,更容

易受到条件致病菌如Vibrio 的入侵[44]。因此,从共

生微生物群落特征稳定性推测,A.cytherea 比F.
halicora 更易受到外界环境因子的影响,因而对高温

胁迫更敏感。

3.2 珊瑚共生细菌特殊类群或与珊瑚耐热性有关

  分析表明,F.halicora 和A.cytherea 共生细菌

中丰度大于1%的属分别有15和21个,然而不同的

细菌类群有各自的生物学功能。在珊瑚共生体中,有
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的细菌类群能够通过光合作用、固氮作用等提供营养

和预防病原菌的感染等[45􀆼46],然而有的细菌类群则会

对珊瑚宿主造成致病威胁[5,35,45􀆼48]。Lesser等[49]证实

了珊瑚共生菌中的Cyanobacteria能够产生具有固氮

作用的酶,温度的上升会刺激固氮酶活性,氮固定量

的上升将有利于全生物体生产力的保持[50],但是过量

的氮固定会增加珊瑚对温度的敏感性[51],因此Cya-
nobacteria的增加可能会导致珊瑚更容易发生白化,
而在升温实验中,Cyanobacteria的丰度在F.halico-
ra 和A.cytherea 中都是增加的。同时Ritchie[44]认
为Proteobacteria

 

sp.可以通过生成具有降解外周病

原菌群体感应分子能力的酰化酶或内酯酶来抵御病

原入侵。本研究发现,随着胁迫温度的上升,F.hal-
icora 和A.cytherea

 

的共生细菌中Proteobacteria的

丰度显著降低,表示珊瑚增加了受病原菌群体入侵的

几率,这与温度胁迫下珊瑚容易白化的现象一致。然

而,从26℃升至34℃,Cyanobacteria在F.halicora
中丰度的增加幅度(从6.76%增为63.38%)远远超

过A.cytherea(从1.20%增为10.83%),Proteobac-
teria在F.halicora 中减少的比例(从69.21%降至

29.20%)也远远大于 A.cytherea(从89.74%降至

64.72%),在34℃时A.cytherea 发生了白化,这可能

是因为Cyanobacteria在F.halicora 中过度增殖,以
绝对优势(63.38%)占据有利生态位,从而能够抑制

相对丰度病原菌群体对宿主的负面作用。

  Vibrio有多个种已被确认对珊瑚具有致病性,其
存在可以作为判断珊瑚致病的标志[42,52]。当升温胁

迫时,潜在致病菌Vibrio在2种珊瑚的共生细菌群落

中均有出现,但是在A.cytherea 中,当温度升至30℃
时Vibrio 已成功定植于珊瑚宿主内(2.90%),当
34℃时其丰度达到6.24%。然而,在F.halicora 中,
当胁迫温度升至34℃时Vibrio 才成功定植于珊瑚宿

主内(6.10%)。Vibrio以较高丰度存在,标志着此时

的珊瑚处于不健康状态,具有白化甚至致死的可能。
当高温胁迫时,A.cytherea 共生细菌中更早被Vibrio
定植,这也可能是A.cytherea 对温度耐受性低于F.
halicora 的 原 因。另 外,Koren和 Rosenberg[53]认
为,在白化珊瑚中Acinetobacter 应占主导地位,然而

A.cytherea 中的Acinetobacter 在34℃时丰度最大,
这同样也可能是A.cytherea 对温度耐受性低于F.
halicora 的原因。

4 结论

  采用16S
 

rDNA扩增子高通量测序法对3个温

度梯度胁迫下的2种珊瑚共生细菌群落结构进行了

分析,结果显示块状F.halicora 和枝状A.cytherea
的共生细菌多样性及其组成具有显著差异,且在高温

胁迫下发生显著改变。其中,枝状珊瑚共生细菌的群

落组成在高温胁迫下其波动比块状的大,并且更容易

受到潜在致病菌的入侵。因此,本研究认为珊瑚共生

细菌的差异性可能是导致块状珊瑚比枝状珊瑚更耐

受高温的重要原因。
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Abstract:Massive
 

and
 

branching
 

corals
 

have
 

significantly
 

different
 

endurance
 

capacity
 

to
 

the
 

stress
 

of
 

global
 

warming,
 

but
 

the
 

mechanism
 

remains
 

unclear.
 

In
 

this
 

study,
 

a
 

kind
 

of
 

massive
 

corals
 

(Favites
 

halicora)
 

and
 

a
 

kind
 

of
 

branching
 

corals
 

(Acropora
 

cytherea)
 

in
 

Weizhou
 

Island
 

of
 

Beibu
 

Gulf
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

research
 

objects.
 

The
 

response
 

characteristics
 

of
 

two
 

corals
 

symbiotic
 

bacteria
 

communities
 

under
 

high
 

temperature
 

stress
 

(from
 

26℃
 

to
 

34℃)
 

were
 

analyzed
 

by
 

laboratory
 

simulation
 

experiments.
 

The
 

results
 

showed
 

that
 

the
 

603
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diversity
 

of
 

symbiotic
 

bacteria
 

was
 

different.
 

The
 

diversity
 

of
 

A.cytherea
 

symbiotic
 

bacteria
 

varied
 

signifi-
cantly

 

with
 

the
 

increase
 

of
 

temperature.
 

The
 

Shannon
 

index
 

changed
 

from
 

2.20
 

to
 

4.05,
 

while
 

the
 

variation
 

of
 

F.halicora
 

was
 

small,
 

fluctuating
 

from
 

2.69
 

to
 

3.19.
 

There
 

were
 

differences
 

in
 

dominant
 

bacteria.
 

At
 

the
 

phylum
 

level,
 

the
 

dominant
 

symbiotic
 

bacteria
 

of
 

F.haricora
 

were
 

Proteobacteria
 

(29%-73%),
 

Cya-
nobacteria

 

(7%-63%)
 

and
 

Bacteroidetes
 

(3%-13%),
 

while
 

the
 

symbiotic
 

bacteria
 

of
 

A.cytherea
 

consis-
ted

 

largely
 

of
 

Proteobacteria
 

(49%-90%),
 

Cyanobacteria
 

(1%-16%),
 

Bacteroidetes
 

(3%-16%),
 

Firmi-
cutes

 

(1%-6%),
 

and
 

unclassified_k_norank
 

(0.6%-21.0%).
 

There
 

was
 

a
 

difference
 

in
 

the
 

abundance
 

of
 

dominant
 

bacteria
 

in
 

warming
 

stress.
 

Bacteroidetes
 

decreased
 

significantly
 

in
 

F.halicora,but
 

increased
 

sig-
nificantly

 

in
 

A.cytherea,and
 

unclassified_k_norank
 

also
 

increased
 

significantly
 

in
 

A.cytherea.
 

As
 

the
 

tem-
perature

 

increased,
 

the
 

two
 

coral
 

symbiotic
 

bacteria
 

change
 

in
 

the
 

same
 

trend,
 

but
 

the
 

temperature
 

of
 

the
 

po-
tential

 

pathogen
 

Vibrio
 

in
 

the
 

coral
 

was
 

different.
 

F.hanicora
 

appeared
 

at
 

34℃
  

stress,
 

and
 

A.cytherea
 

ap-
peared

 

both
 

at
 

30℃
 

and
 

34℃.Based
 

on
 

the
 

above
 

results,
 

it
 

is
 

speculated
 

that
 

the
 

difference
 

in
 

coral􀆼associat-
ed

 

bacteria
 

may
 

be
 

an
 

important
 

reason
 

why
 

massive
 

corals
 

are
 

generally
 

more
 

resistant
 

to
 

high
 

temperatures
 

than
 

branching
 

corals.
Key

 

words:Favites
 

halicora,Acropora
 

cytherea,stony
  

corals,
 

coral􀆼associated
 

bacteria,
 

pathogen,
 

thermal
 

stress,
 

coral
 

bleaching
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