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摘 要：【目的】以宁夏第二排水沟为研究对象，探究实施生态工程后排水沟水体细菌群落结构

特征的变化。【方法】利用高通量测序技术分析水体样本中细菌群落结构，结合非度量多维尺度

分析方法(non-metric multidimensional scaling, NMDS)和冗余分析(redundancy analysis, RDA)，探讨

细菌群落的共存模式及其影响因素。【结果】生态工程实施后，水体中的铵态氮、总氮、高锰酸

盐指数、重铬酸盐指数和氟化物含量在 2021 年 8 月至 2022 年 8 月期间呈明显下降趋势；水体细

菌群落的主要优势菌门为变形菌门、放线菌门、拟杆菌门和绿屈挠菌门，优势菌属主要为

hgcI_clade、 SAR11_cladeIII、 栖 湖 菌 属 (Limnohabitans)、 红 育 菌 属 (Rhodoferax) 和 黄 杆 菌 属

(Flavobacterium)。不同采样点间的群落结构差异显著。NMDS 分析表明不同月份之间的差异显

著；RDA 分析表明总磷(TP)、重铬酸盐指数(CODCr)和 pH 是影响细菌群落结构的主要因子。TP、

CODCr 和总氮(TN)共同对细菌群落结构的解释度最大(8.81%)，其次是 TP 和 CODCr 共同对细菌群

落结构的解释度(−8.05%)。【结论】实施生态工程后，宁夏第二排水沟的水质得到了改善，细菌

群落结构更加丰富。水质理化特性在驱动宁夏第二排水沟细菌群落分布及多样性方面起到了重要

作用，为区域水体生态环境治理提供了科学依据。
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Abstract: [Objective] To study changes of the bacterial community structure in the Second 
Drainage Ditch in Ningxia after ecological engineering. [Methods] We employed high-throughput 
sequencing to study the bacterial community structures in water samples. We explored the factors 
affecting the bacterial community structure by non-metric multidimensional scaling (NMDS) and 
redundancy analysis (RDA). [Results] From August 2021 to August 2022, the ammonium nitrogen, 
total nitrogen (TN), permanganate index, dichromate oxidizability (CODCr), and fluoride in the 
water decreased substantially after the ecological engineering. The dominant bacterial phyla in the 
water were Proteobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes, and Chloroflexi and the dominant genera 
included hgcI_clade, SAR11_cladeIII, Limnohabitans, Rhodoferax, and Flavobacterium. The 
bacterial community structures showed significant differences across different sampling locations. 
The NMDS results revealed significant variations in the bacterial community structure across 
different sampling months. The RDA results indicated that total phosphorus (TP), CODCr, and pH 
were the key factors influencing the bacterial community structure. Notably, TP, CODCr, and TN 
together explained the largest variance (8.81%) in the bacterial community structure, followed by 
TP combined with CODCr (−8.05%). [Conclusion] After ecological engineering, the water quality 
of the Second Drainage Ditch improved, and the bacterial community structure became more 
diverse. The physicochemical properties of the water strongly influence the distribution and 
diversity of bacterial communities in the Second Drainage Ditch in Ningxia, which provide a 
scientific basis for managing the regional water environment.
Keywords: Second Drainage Ditch; bacteria in water; ecological engineering; community structure 
characteristics

排水沟作为城市与乡村排水系统的重要组

成部分，承担着降水径流、污水及废水的收集

与排放任务[1]。随着城市化的加速，排水沟水质

问题逐渐凸显，水体污染成为生态系统的薄弱

环节，影响环境质量与景观生态，并促进病原

微生物的传播。细菌群落作为水体中的主要微

生物，在水污染过程的介导作用以及水体净化

机制中占据关键地位[2]。因此，探究排水沟水体

中细菌群落结构的动态变化及其生态环境因子

的影响已成为水生态学及环境微生物学研究的

核心议题。

水体中的细菌群落结构是反映水质变化、

环境因子波动及污染状态的重要生物标志物。

细菌的多样性、丰度与分布受水体理化指标(如

pH、温度、溶解氧浓度等)及水中营养物质的调

控[3-4]。已有研究揭示了细菌群落的季节性变化

及其与污染负荷的关联，在不同时间和空间尺

度下，水质变化通过细菌群落的结构调整反映
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水体生态状态的变化[5-6]。因此，在沟渠、河湖

水环境治理和评价过程中，通过引入微生物细

菌指标来评价河湖水质。王楚尤等[7]通过分析生

态工程实施后排水沟水体理化因子及细菌群落

结构特征，表明总磷(total phosphorus, TP)和氟

化物(F−)是水体细菌群落结构的主要影响因子。

万甜等[8]对渭河流域水体细菌群落环境因子进行

分析，得出细菌群落的环境响应及生态功能预

测。贾海超等[9]对柴达木盆地河流与湖泊水体微

生物群落的研究为区域水资源保护和管理提供

了一定的理论依据。因此，水体中细菌群落在

污染源控制下的变化，不仅体现了水质的时空

变异，还为水体污染防治及生态修复提供了有

效的生物学依据。

宁夏地处黄河上游干旱半干旱地区，排水

沟作为农业灌溉及防洪排涝的核心设施，其水

质变化对区域水资源管理、土地盐碱化防治及

生态环境保护具有重要影响[10-12]。由于灌溉水

量增加与城市化进程的加剧，排水沟系统的水

质污染问题愈发严峻。2020 年宁夏回族自治区

地表水环境质量状况月报显示，第二排水沟兴

庆区与贺兰县交界段沟道内水质情况基本达到

IV 类水平，但在 9 月和 10 月沟道内水质却为劣

V类水平(https://sthjt.nx.gov.cn/hjzl/shjzl/dbsszyb/)，

水质状况依然存在风险。继主体工程完工之后，

2021 年 3 月至 2021 年 7 月又引入了生态工

程。因此，本研究对宁夏第二排水沟水体细

菌群落特征进行分析，探究实施生态工程后

水体理化因子的变化、水体细菌群落特征以

及理化因子对水体细菌群落的影响，以期为

宁夏排水沟的水污染防治和水生态环境保护

提供参考。

1　材料与方法　材料与方法

1.1　研究区概况与采样点分布

宁夏第二排水沟，又称银川市第二排水沟，

是一条重要的排水沟道，全长 32 km，起点位于

金凤区良田镇植物园村，穿越银川市，最终流

入黄河。该排水沟承担着城市泄洪和农田排水

的功能，接纳银川市第五污水处理厂的尾水和

沿线的生活污水。其中，兴庆区段经过胜利街、

治平路、清和街、丽景街、银古路、银川市第

五污水处理厂、大新镇新水桥村至贺兰县金贵

镇汉佐村，全长 11.8 km。

本研究在宁夏第二排水沟兴庆区境内设置

了 6 个采样点，根据全球定位系统 (global 

positioning system,GPS)确定各采样点的经纬度坐

标及高程。各采样点的具体特征和坐标见表 1。

1.2　样品采集与预处理

本研究于 2022 年 8 月至 2023 年 8 月进行

采样，采样时间分别为 2022 年 8 月、2022 年

12 月、2023 年 5 月以及 2023 年 8 月。根据

GPS 确定各采样点的具体位置，在每个样点用

采水器采集表层(0−50 cm)水样约 5 L，置于事先

用乙醇灭菌的聚丙烯采样瓶中。回实验室后将

样品分为 2 份：一份将各水样充分摇匀后，取

300 mL 加入到用乙醇灭菌的滤瓶中，用 0.22 μm

表1　采样点坐标和特征

Table 1　Coordinates and characteristics of sampling points

Sampling site

S1

S2

S3

S4

S5

S6

Longitude (E)

106.269 625°

106.281 720°

106.300 610°

106.309 122°

106.319 875°

106.368 652°

Latitude (N)

38.426 501°

38.440 568°

38.454 844°

38.460 486°

38.466 880°

38.489 518°

Elevation (m)

1 107.40

1 105.10

1 103.20

1 100.10

1 098.70

1 095.10

Position feature

Shengli street intersection

Baohu east road intersection

Xinhua east street intersection

Yintong highway intersection

Beijing east road intersection

Jingzang expressway intersection
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孔径的聚碳酸酯滤膜(Millipore Corporation 公司)

过滤；将各滤膜置于 1.5 mL 的灭菌离心管中，

存放于−80 ℃超低温冰箱中，用于后续的浮游细

菌 16S rRNA 基因分析。另一份样品用于测定水

体的理化指标。

1.3　样品理化性质测定与分析

水样采集按照《水质采样方案设计技术规

定 (GB12997—91)》《 水 质 采 样 技 术 指 导

(GB12998—91)》和《水质采样样品的保存和管

理技术规定(GB12999—91)》的要求进行[7]。水

样包括：pH、电导率(electrical conductivity, EC)、

总溶解性固体(total dissolved solids, TDS)、氨氮

(ammonium nitrogen, NH4-N)、 总 氮 (total 

nitrogen, TN)、总磷(total phosphorus, TP)、高锰

酸盐指数(permanganate index, CODMn)、重铬酸

盐指数(chemical oxygen demand, CODCr)和氟化

物(以 F−计)共 9 个指标。

1.4　水体微生物 16S rRNA 基因检测

对用于细菌分析的水体样品进行 16S rRNA

基因扩增子测序[13]，PCR 引物采用细菌 16S 

rRNA 基因序列的通用引物 B8F (5′-AGAGT 

TTGATCCTGGCTCAG-3′) 和 B1510R (5′-GGT 

TACCTTGTTACGACTT-3′)， 对 细 菌 的 16S 

rRNA 基因进行 PCR 扩增[14]，并对高变区进行

测序分析和菌种鉴定[15]。构建小片段文库，基

于 Illumina NovaSeq 测序平台对该文库进行双末

端测序。经过 Reads 拼接过滤、操作分类单元

(operational taxonomic unit, OTU)聚类后进行物

种注释。

1.5　数据分析与制图

利用 Excel 2021 和 SPSS 27.0 对理化指标数

据及水体微生物丰度数据进行统计整理，并通

过单因素 ANOVA 检验分析数据的显著性。细

菌群落的 Chao1 指数与 Shannon 指数用于分析

群落的 α 多样性，计算采用 Mothur 软件完成。

门属水平下细菌群落结构通过 Origin 2022 绘制

柱状堆积图呈现。基于 Bray-Curtis 距离，采用

R 语言的“vegan”包和“ANOSIM”包对细菌群落

结构进行 ANOSIM 分析，并结合非度量多维尺

度 分 析 法 (non-metric multidimensional scaling, 

NMDS)在 OTUs 水平研究细菌群落的相似性或

差异性，NMDS 图由 R 语言绘制[16]。CANOCO 

5.0 用于冗余分析(redundancy analysis, RDA)[17]，

基于冗余距离的冗余分析则通过“rdacca.hp”包进

行[18]，以评估水体理化指标对微生物群落组成

的相对影响。

2　结果与分析　结果与分析

2.1　水体物理化学性质

第二排水沟水体 9 组理化指标的 4 次检测

结果见图 1。结果显示，4 次采样中 TDS 无显著性

差异，而 CODCr在 4 次采样中均存在显著性差异，

其他 7 组指标均存在一定差异。EC、NH4-N、

TN、TP、CODMn、CODCr 和 F−这 7 个指标的含

量自 2021 年 8 月至 2022 年 8 月呈明显下降趋

势，降幅均超过 20.0%。其中，F−含量降低幅度

最大，从 2021 年 8 月的 1.14 mg/L 降低到 2022 年

8 月的 0.61 mg/L，降幅达 46.5%； CODMn 和

CODCr 含量分别从 14.69 mg/L 和 39.63 mg/L 降

低至 9.20 mg/L 和 25.98 mg/L；NH4-N 含量从

1.52 mg/L 降低至 1.22 mg/L，TN 含量从 1.52 mg/L

降低至 1.22 mg/L， TP 从 0.35 mg/L 降低至

0.26 mg/L； EC 由 1 044.83μS/cm 降 低 至

751.00 μS/cm。pH 值变化无明显规律，2022 年

8 月较 2021 年 8 月由 7.69 上升至 8.10。TDS 含

量呈现降低趋势，但总体降幅较小(8.9%)。2021 年

8 月、2021 年 12 月、2022 年 5 月和 2022 年 8 月

的水体 9 组指标含量变化表明，第二排水沟水

质得到了一定净化。

2.2　水体细菌群落的多样性分析

Chao1、Observed、Shannon 和 Simpson 指

数是反映微生物群落丰富度和多样性的重要指

标。对不同月份水体细菌的 α 多样性指数结果

绘制柱状图(图 2)，Chao1 指数和 Observed 指数
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图1　不同月份水体中9种理化因子的变化特征。A：pH值；B：电导率；C：总溶解性固体；D：氨氮；

E：总氮；F：总磷；G：高锰酸钾指数；H：重铬酸盐指数；I：氟化物。不同字母表示在P<0.05水平上

存在显著差异。误差条表示不同月份对应指标的标准误差。

Figure 1　Variation characteristics of nine physicochemical factors in the water body across different months. A: 

pH; B: Electrical conductivity; C: Total dissolved solids; D: Ammonium nitrogen; E: Total nitrogen; F: Total 

phosphorus; G: Permanganate index; H: Chemical oxygen demand; I: Fluoride. Different letters represent 

significant differences at the P<0.05 level. The error bar represents the standard error of the corresponding index 

for different months.
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在 4 次 采 样 中 存 在 一 定 显 著 性 差 异 ， 而

Shannon 多样性指数和 Simpson 指数无显著

差异。Chao1 指数和 Observed 指数在 2021 年

12 月降至最低，分别为 879.79 和 871.83，表明

这一时期物种丰富度显著下降。从 2022 年 5 月开

始，这 2 个指标逐渐回升，并在 2022 年 8 月达

到峰值(Chao1 指数：1 310.66；Observed 指数：

1 303.33)，反映出物种丰富度明显恢复。同时，

Shannon 多样性指数和 Simpson 指数也表现出类似

的趋势。2021年 12月，Shannon指数降至 7.168 8，

Simpson 指数为 0.961 167，表明群落多样性下

降，优势物种相对增多。随着时间的推移，

2022 年 5 月和 8 月的多样性指数逐渐上升，

Shannon 指 数 在 2022 年 8 月 达 到 8.185 7，

Simpson 指数也回升至 0.979 833，表明群落结

构趋于稳定，物种分布更加均匀。2021 年 12 月

图2　不同月份水体细菌群落α多样性指数。A：Chao1物种丰富度指数；B：观测物种数指数；C：

Shannon多样性指数；D：Simpson多样性指数。不同字母表示在P<0.05水平上存在显著差异。误差条表示

不同月份对应指标的标准误差。

Figure 2　Alpha diversity index of bacterial communities in the water body across different months. A: Chaol 

index; B: Observed index; C: Shannon index; D: Simpson index. Different letters represent significant differences 

at the P<0.05 level. The error bar represents the standard error of the corresponding index for different months.
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是物种丰富度和多样性的低谷，可能与季节性

变化、环境干扰或人为因素相关。相比之下，

到 2022 年 8 月，生态系统呈现出物种丰富度和

多样性的恢复，说明环境可能有所改善或自然

恢复过程逐渐显现。

2.3　细菌群落结构组成

2.3.1　门水平分类下水体细菌群落结构组成

从门水平分析 4 次采样水体细菌相对丰度

前 10 的水体细菌群落特征(图 3)。结果表明，相

对丰度占比最大的菌门为变形菌门(Proteobacteria)。

4 次采样中变形菌门的平均相对丰度及标准差分

别为：2021年 8月(X=49.86%，SD=0.06)、2021年

12 月 (X=47.34%，SD=0.04)、 2022 年 5 月 (X=

46.64%， SD=0.04) 和 2022 年 8 月 (X=44.14%，

SD=0.07)，表明变形菌门的相对丰度呈现降低趋

势，一年内其相对丰度降低了 5.72%。标准差显

示，2021 年 12 月和 2022 年 5 月其相对丰度较

为稳定，而 2021 年 8 月和 2022 年 8 月其相对

丰度变化较大。相对丰度排名第 2 和第 3 的菌

门在 4 次采样中存在一定差异。2021 年 8 月为

放线菌门 (Actinobacteria，19.00%)和拟杆菌门

(Bacteroidetes，17.45%)；2021 年 12 月为蓝细

菌 门 (Cyanobacteria， 18.51%) 和 拟 杆 菌 门

(Bacteroidetes，17.24%)；2022 年 5 月为放线菌

门 (Actinobacteria， 22.05%) 和 拟 杆 菌 门

(Bacteroidetes，16.68%)；2022 年 8 月为拟杆菌

门 (Bacteroidetes， 13.76%) 和 放 线 菌 门

(Actinobacteria，12.51%)。2021 年 8 月与 2022 年

5 月相对丰度前 10 的菌门丰度变化较为相似，

而 2021 年 12 月和 2022 年 8 月的前 10 菌门相

对丰度变化较为明显，2021 年 12 月的蓝细菌门

的相对丰度显著升高，2022 年 8 月厚壁菌门

(Firmicutes)的相对丰度也显著升高。总体而言，

在相对丰度前 10 的菌门中，变形菌门为绝对优

势菌门，其次为放线菌门、拟杆菌门和蓝细菌

门。前 4 个菌门的相对丰度占比超过总体丰度

的 85.00%。

2.3.2　属水平分类下水体细菌群落结构组成

为了进一步分析属水平细菌群落结构，对

6 个采样点位 4 次采样的细菌相对丰度前 10 菌

属绘制柱状图(图 4)，结果表明：2021 年 8 月

和 2022 年 5 月，S1、S2 和 S3 点位的优势菌属

主 要 为 变 形 菌 门 的 hgcI_clade 和 SAR11_

cladeIII；S4、S5 和 S6 点位的优势菌属主要为

hgcI_clade 和 Limnohabitans。 其 中 ，

Limnohabitans 的相对丰度在 2021 年 8 月的 S6

点位达到最大值(18.27%)，SAR11_cladeIII 的相

对丰度在 2021 年 12 月的 S2 点位达到最大值

(27.39%)。2021 年 12 月，6 个采样点位的优势

菌 属 为 Limnohabitans、 Rhodoferax 和

Flavobacterium，且 Flavobacterium 仅在本次采

样中为优势菌属。2022 年 8 月，S1 和 S2 点位

的优势菌属为 hgcI_clade、 SAR11_cladeIII 和

Limnohabitans； S3 点 位 的 优 势 菌 属 为

Candidatus_Aquirestis；S4、S5 和 S6 点位的优

势菌属不明显。按不同采样月份取 6 个采样点

位的平均相对丰度，2021 年 8 月的优势菌属依

次 为 hgcI_clade (11.23%)、 SAR11_cladeIII 

(10.67%)和 Limnohabitans (9.54%)；2021 年 12 月

的 优 势 菌 属 主 要 为 Rhodoferax (9.90%)、

Limnohabitans (8.15%) 和 Flavobacterium 

(7.63%)； 2022 年 5 月 的 优 势 菌 属 主 要 为

SAR11_cladeIII (11.96%)和 hgcI_clade (11.21%)；

2022 年 8 月，相对丰度超过 5.00% 的优势菌属

仅为 hgcI_clade (6.70%)。在前 3 次采样中，相

对丰度排名前 10 的菌属总占比均超过 40.00%，

分别为 2021 年 12 月最高(46.92%)、2021 年 8 月

(42.37%)和 2022 年 5 月(43.62%)，而 2022 年 8 月

前 10 菌属占比最低，仅为 24.54%。

2.4　细菌群落结构比较

基于 Bray-Curtis 距离的 NMDS 方法用于评

估不同月份水体细菌群落的相似性，结果见图

5。 Stress<0.2 表 明 图 形 具 有 较 好 的 表 现 意

义，R>0 表示分组有效，P<0.05 表示显著性差

异，椭圆表示质心周围的 95% 置信区间。由图

2596



王凯 等 || 微生物学报, 2025, 65(6)

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn

5 可知，Stress=0.133，P-value=0.001，R=0.554，

表明不同月份之间存在真实且显著的差异，而

非偶然产生的结果，R 值为 0.554，表示不同月

份 4 次采样数据之间的关系具有中等强度。

NMDS 分析表明，不同月份之间的差异显著，

且模型的结构合理。

图3　门水平不同月份水体细菌群落相对丰度。A：2021年8月门水平相对丰度前10的菌门；B：2021年12月

门水平相对丰度前10的菌门；C：2022年5月门水平相对丰度前10的菌门；D：2022年8月门水平相对丰度

前10的菌门。

Figure 3　Relative abundance of bacterial communities at the phylum level in the water body across different 

months. A: Top 10 bacterial phyla in terms of relative abundance at the phylum level in August 2021; B: Top 10 

bacterial phyla in terms of relative abundance at the phylum level in December 2021; C: Top 10 bacterial phyla in 

terms of relative abundance at the phylum level in May 2022; D: Top 10 bacterial phyla in terms of relative 

abundance at the phylum level in August 2022.
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2.5　不同种养模式下水体细菌群落结构

与理化因子的相关性

2.5.1　RDA 相关性分析

采用冗余分析(RDA)对理化因子和水体细菌

门水平主要物种进行关联分析。在门水平上，

将理化因子与排名前 10 的优势细菌群落进行

RDA 分析(图 6)。环境因子的长度表征对细菌群

落的影响，长度越长，相关性越高，影响越大；

图4　属水平不同月份水体细菌群落相对丰度。A：2021年8月属水平相对丰度前10的菌属；B：2021年12月

属水平相对丰度前10的菌属；C：2022年5月属水平相对丰度前10的菌属；D：2022年8月属水平相对丰度

前10的菌属。

Figure 4　Relative abundance of bacterial communities at the genus level in the water body across different 

months. A: Top 10 bacterial genera in terms of relative abundance at the genus level in August 2021; B: Top 10 

bacterial genera in terms of relative abundance at the genus level in December 2021; C: Top 10 bacterial genera 

in terms of relative abundance at the genus level in May 2022; D: Top 10 bacterial genera in terms of relative 

abundance at the genus level in August 2022.
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环境因子与菌门的夹角余弦值反映了影响程度，

余弦绝对值越大，影响程度越高，正值表示正

相关，负值表示负相关；若正交，则不相关。

RDA 分析表明，第一坐标轴和第二坐标轴的解

释度分别为 43.10% 和 10.11%，前 2 个坐标轴共

同解释了 53.21% 的数据变异，这 2 个坐标轴对

数据的结构具有一定的解释能力，能够有效揭

示数据中的主要和次要变化。主要影响细菌群

落相对丰度前 10 的因子包括 TP、CODCr 和 pH

值，其中，TP 的解释度为 19.40%；CODCr 的解

释度为 18.20%；pH 的解释度为 8.65%。总体来

看，TP、CODCr 和 pH 均呈现显著差异(P<0.5)。

而其他理化因子的解释度均低于 5.00%，且未达

到显著性差异水平。

2.5.2　单个解释变量的相对重要性分析

基于 RDA 分析结果选取解释度排名前五的

指 标 TP、 CODCr、 pH、 TN 和 F− ， 采 用  

“rdacca.hp”包进一步探究各指标及其协同作用对

相对丰度前 10 菌门的细菌群落结构的解释度 

(图 7)。所选 5 个指标解释了数据变异的 40.80%。

这一结果表明，所选约束指标在分析中对数据

结构具有显著的影响力，能够捕捉到数据中近

一半的变异。这表明约束变量与响应变量之间

存在关联性，且它们对数据的主要变化具有重

要意义。5 个指标的相对重要性排序依次为：

TP (16.00%)、pH (12.95%)、CODCr (6.05%)、F− 
(3.80%)和 TN (2.02%)。对应指标间的协同作用

对细菌群落结构的影响表明：TP、CODCr 和 TN

共同对细菌群落结构的解释度最大(8.81%)，其

次是 TP 和 CODCr 共同对细菌群落结构的解释度

为−8.05%。总体而言，对相对丰度前 10 菌门影

响较大的单个指标依次为 TP、pH 和 CODCr，而

多指标组合中主要为 TP、CODCr 和 TN，以及

TP 和 CODCr、pH 和 CODCr 的协同作用。

3　讨论　讨论

3.1　理化指标分析

从第二排水沟九组理化指标的 4 次检测结

果来看，2021 年 8 月至 2022 年 8 月期间，大部

分关键污染物含量呈现明显下降趋势，表明水

图5　水体细菌群落结构在不同月份的非度量多维

尺度(NMDS)与ANOSIM分析

Figure 5　 Non-metric multidimensional scaling 

(NMDS) and ANOSIM analysis of bacterial 

community structure in the water body across 

different months.

图6　理化因子与水体细菌群落组成(门水平)的

RDA分析

Figure 6　 Correlation analysis between 

physicochemical factors and bacterial community 

composition (phylum level). 1: Proteobacteria; 2: 

Actinobacteriota; 3: Bacteroidota; 4: Cyanobacteria; 

5: Verrucomicrobiota; 6: Desulfobacterota; 7: 

Chloroflexi; 8: Firmicutes; 9: Acidobacteriota; 10: 

Campilobacterota.
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质有所改善。4 次采样中 TDS 均无显著性差异，

其原因可能是采样期间水体输入与排放的溶解

物质变化不大，使得 TDS 维持在一个较稳定的

水平。刘洋等[19]在研究西藏拉鲁湿地浮游植物

群落时空分布特征及其驱动因子时也发现 TDS

在不同季节无显著差异。EC、NH4-N、TN、TP、

CODMn、CODCr 和 F−这 7 个指标的含量均出现

了超过 20.0% 的降幅，其中 F−含量的降幅最大，

从 1.14 降至 0.61，降幅达 46.5%。CODMn 和

CODCr 的下降表明水体中的有机物污染有所减

少。这一变化的主要原因是 2021 年 3 月至 2021 年

7 月第二排水沟引入了生态工程，导致水体中氟

源的减少。Navjot 等[20]研究表明，生态工程的

植被生态系统被认为是实现赤泥堆场环境安全

管理的最有效方式。NH4-N、TN 和 TP 含量的

下降，表明水体的富营养化问题得到了缓解，

这通常是通过水体自净作用、污水处理设施的

提升或农业排放控制等措施来实现的。蒋倩文

等[21]研究表明，生态工程综合治理系统对农业

小流域氮磷污染物含量降低效果明显。pH 值变

化无明显规律，虽有一定波动，但整体呈现先

升高后降低的趋势，2022 年 8 月较 2021 年 8 月

图7　变差分解和层次分割分析结果使用UpSet图来呈现。右侧点阵图中，每行对应一个理化因子。对于

每一列，孤立黑点表示各环境因子的边际效应，多点间连线表示这些环境因子间的共同效应，各组分解

释的变差百分比(来自变差分解)展示在上方柱形图中。左侧柱形图为各环境因子的单独效应(来自层次分

割)，其值等同于该理化因子的边际效应加上与其他理化因子的共同效应的平均分配值。

Figure 7　The relative importance of five physicochemical factors on bacterial species abundance. The results of 

the variational decomposition and hierarchical segmentation analysis are presented using UpSet graphs. Each row 

in the dot matrix on the right corresponds to a physical and chemical factor. For each column, isolated black dots 

represent the marginal effects of various environmental factors, and lines connecting multiple points represent the 

common effects among these environmental factors. The percentage of variation released by each group 

decomposition (from the variation decomposition) is shown in the upper bar graph. The left column chart shows 

the individual effects of each environmental factor (from hierarchical segmentation), whose values are equivalent 

to the marginal effects of that physical and chemical factor, plus the average distribution value of the combined 

effects with other physical and chemical factors.
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有所上升，可能与水中溶解的碱性物质有关。

贺成等[22]对北部湾北部海域水体异养细菌的时

空分布特征研究结果也与之相一致。TDS 含量

呈现轻微下降，降幅为 8.9%，表明水中溶解固

体物质有所减少，可能与水源质量改善或水处

理过程中的溶解盐分去除有关。总体而言，这

些变化表明水质得到了明显改善，尤其是在污

染物如 COD、氮磷类物质和氟离子的减少方面，

说明生态工程对第二排水沟水质净化效果显著。

3.2　水体细菌群落的多样性分析

从水体细菌 α 多样性指数的变化趋势来看，

物种丰富度和群落多样性在不同时间点呈现明

显波动。2021 年 12 月，Chao1 指数和 Observed

指数降至最低，表明此时水体细菌群落的物种

丰富度显著下降。其原因可能是冬季低温导致

水体中的细菌群落多样性减少，尤其是一些温

暖季节的细菌无法在低温下生存或繁殖，从而

导致物种丰富度下降[23]。其次，冬季宁夏沟渠

存在结冰现象，导致水体溶解氧和营养盐含量

降低，在低溶解氧条件下好氧细菌难以生存[24]。

然而，从 2022 年 5 月开始，这两个指标逐渐回

升，并在 2022 年 8 月达到峰值，反映出物种丰

富度的恢复。这一变化可能与气温升高和水质

改善等环境条件的恢复密切相关[25]。与此同时，

Shannon 指数和 Simpson 指数的变化趋势与物种

丰富度变化相似。在 2021 年 12 月，Shannon 指

数和 Simpson 指数的下降表明群落多样性减少，

优势物种的相对增多。随着时间的推移，这      

2 个指数逐渐回升，尤其是在 2022 年 8 月，表

明群落结构趋于稳定，物种分布更加均匀。这

反映出水体中细菌群落的生态平衡逐步恢复。

这些变化可能受到多个因素的影响，包括水质

的季节性波动[26]、污染源的控制以及水体治理

措施的有效实施，这些措施为细菌提供了适宜

的生长环境[27]。总的来说，这些指数的波动表

明水体细菌群落在时间和环境变化下的动态响

应，水质的改善和群落多样性的恢复为生态系

统的稳定性提供了积极的信号。

3.3　不同月份水体细菌群落结构特征

从 4 次采样水体细菌群落的门水平分析来

看，细菌群落的相对丰度在时间上表现出显著

变化，反映了水体微生物群落对环境变化的响

应。变形菌门(Proteobacteria)在所有采样中始终

占据最大相对丰度[28]，但其丰度呈现下降趋势，

尤其在 2022 年 8 月较 2021 年 8 月下降了

5.72%。这一变化可能与水体污染控制和水质改

善有关。第二和第三大丰度的菌门在不同时间

点有所不同，表现出一定的动态变化。2021 年

8 月，放线菌门 (Actinobacteria) 和拟杆菌门

(Bacteroidetes)为前两大菌门，而 2021 年 12 月

蓝细菌门(Cyanobacteria)和拟杆菌门占据较大比

例。蓝细菌门的丰度升高主要因为 2021 年 12 月

水体中氮磷含量较高。胡思文等[29]研究表明，

蓝细菌门的相对丰度与氮、磷转化密切相关。

2022 年 5 月和 8 月，放线菌门和拟杆菌门的丰

度则逐渐变动，反映出水质的改善和生态恢复。

特别是在 2022 年 8 月，厚壁菌门(Firmicutes)的

丰度显著升高，这可能与水体自净能力的提升

和有机物降解过程的加强有关。郭雨婷等[30]研

究表明，厚壁菌门、变形菌门与相应的水质指

标有很强的耦合关系。总的来说，水体细菌群

落的变化趋势反映了水质的改善与季节性因素

的影响。微生物群落的动态变化为水质监控、

生态修复和污染治理措施的效果评估提供了有

力支持。

从细菌相对丰度前 10 菌属水平分析可以明

显看到不同采样点和不同时间点上水体细菌群

落结构的显著差异。2021 年 8 月，夏季高温和

明显的水体分层导致表层营养物质迅速消耗，

在这种低养分环境下，具备高效营养利用能力

的放线菌门的 hgcI_clade 成为优势菌属[31]，同

时 SAR11_cladeIII 和 Limnohabitans 也能较好地

适应这种条件[32]。到了 2021 年 12 月，冬季低

温和水体混合作用使得底层富集的营养物质重

新分布，为代谢多样性较强的菌群提供了生长

机 会 ， 因 此 Rhodoferax、 Limnohabitans 和
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Flavobacterium 相继成为优势菌属，这与丁宁

等[33]的研究结论相一致。进入 2022 年 5 月，初

夏水温逐步上升且营养依然稀缺，低养分条件

下基因组简化、营养吸收效率高的 SAR11_

cladeIII 和 hgcI_clade 因其对微量有机物的高度

亲和性而占据主导地位。在 2022 年 8 月，高温

和强烈分层进一步加剧了表层营养物质的枯竭，

仅有具备极高资源利用效率的 hgcI_clade 能够在

极端低养分环境下维持较高丰度，从而成为唯

一相对丰度超过 5.00% 的优势菌属。

3.4　不同月份水体细菌群落结构与理化

因子的相关性

RDA 分析表明，第一坐标轴和第二坐标轴

共同解释了 53.21% 的数据变异，这说明这 2 个

坐标轴在描述数据结构和揭示数据中的主要变

化方面具有较强的解释能力。细菌群落相对丰

度的变化与 TP、CODCr 和 pH 这 3 个因子密切

相关。TP 和 CODCr 的解释度分别为 19.40% 和

18.20%，均呈现显著性差异 (P<0.5)，庞兴红

等[34]研究表明，TP 浓度与细菌丰度存在较好的

线性回归关系。杨文焕等[35]研究表明，CODCr

与多数细菌和蓝藻群落呈正相关。pH 的解释度

为 8.65%，同样呈现显著性差异，说明 pH 是影

响细菌属水平群落组成的重要因素[35-36]。其他

理化指标的影响较小，解释度均低于 5.00%，且

无显著性差异，意味着这些指标在细菌群落变

化中的作用较为微弱，可能不是主要的影响因

子。综合来看，TP、CODCr 和 pH 是影响细菌群

落丰度变化的关键因子，这种分析结果有助于

在水体或土壤等生态环境的管理中，更好地把

握关键因子的作用，从而提出相应的生态保护

和治理措施。RDA 分析结果展示了所选的 5 个约

束指标对数据变异的解释能力以及它们之间的

相互作用。所选的 5 个指标解释了数据变异的

40.80%，这一结果表明这些约束变量在模型中

具有显著的影响力，并且能够有效地捕捉到数

据中的主要变异。从 5 个指标的相对重要性排

序来看， TP 和 pH 的影响力最大，分别为

16.00% 和 12.95%。这表明 TP 和 pH 是对细菌

群落结构影响最为显著的因子。张雅丽等[37]也

研究表明，TP 和 pH 均极显著地影响细菌群落

结构，是影响细菌群落物种组成和群落结构的

主要因素。CODCr 和 F−对细菌群落的影响较为

次要，分别解释了 6.05% 和 3.80% 的变异，而

TN 对细菌群落的影响最小，仅解释了 2.02% 的

变异。这表明在这些指标中，TP 和 pH 的作用

尤为突出，可能与水体的营养水平和酸碱度密

切相关。理化因子共同作用分析发现，TP、

CODCr 和 TN 三者共同作用对细菌群落结构的解

释度最大，达到了 8.81%，表明这 3 个因子在一

定程度上互相作用，共同影响细菌群落的组成

和丰度。此外，TP 和 CODCr 的共同作用对细菌

群落结构的影响为−8.05%，这可能意味着这 2 个

因子的联合作用产生了一种抑制或反向的影响。

虽然它们单独的解释度较高，但当这 2 个因素

联合时，它们的综合作用可能出现相互抵消或

调节的效果。RDA 和 RDA-CCA 分析结果的差

异主要源于它们所采用的分析框架和方法。

RDA 更关注于单一因素的线性解释，而 RDA-

CCA 则可能更深入地揭示了各个因素之间的相

互作用。因此，虽然 TP 和 CODCr 在 RDA 中解

释程度较高，但在 RDA-CCA 中，TP 和 pH 的

联合作用可能导致它们的贡献度更加突出。

4　结论　结论

通过对宁夏第二排水沟水体细菌群落结构

特征及影响因素的分析表明：(1) 采取生态工程

后水质得到了明显改善，其中 CODMn、CODCr、

氮磷类物质和氟离子的减少，说明生态工程对

第二排水沟水质净化效果显著。(2) 水体细菌 α

多样性指数表明物种丰富度和群落多样性在不

同时间点呈现明显波动，到 2022 年 8 月群落结

构趋于稳定，物种分布更加均匀。(3) 在门水平

上，细菌群落的相对丰度在不同时间表现出显

著差异，其中变形菌门始终占据主导地位。属
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水平分析显示，在不同采样点及不同时间点，

相对丰度前 10 菌属的群落结构存在明显差异。

2022 年 8 月，hgcI_clade 成为唯一相对丰度超过

5.00% 的优势菌属，显示出该菌属在该时段水体

中的生态优势地位。(4) TP、CODCr 和 pH 是影

响细菌群落丰度变化的关键因子，RDA 分析表

明 TP、CODCr 和 TN 三者共同作用对细菌群落

结构的解释度最大，且为正向影响(8.81%)，而

TP 和 CODCr 的共同作用对细菌群落结构的影响

第二大，为负向影响(−8.05%)。
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