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摘   要：【目的】为了探索河流水体污染胁迫对浮游细菌群落的影响。【方法】本研究使用主成

分分析将水体污染胁迫分为高、中、低 3 级，基于高通量测序技术分析了鄱阳湖流域锦江干流浮

游细菌群落的多样性、组成以及交互作用。【结果】锦江污染胁迫下的浮游细菌群落优势菌群包

括假单胞菌门(Pseudomonadota，13.53%–45.83%)、放线菌门(Actinobacteriota，17.05%–40.50%)、
拟杆菌门(Bacteroidota，5.79%–31.56%)、蓝藻菌门(Cyanobacteria，0.41%–59.31%)和芽孢杆菌门

(Bacillota，0.11%–4.81%)。其中 Bacillota 在污染胁迫等级下显著差异(P=0.03)。浮游细菌群落组

成在不同水体污染胁迫等级下存在显著差异(P=0.046)。群落丰富度 Chao1 与 ACE 指数在低污染

胁迫地区显著高于中污染胁迫地区(P=0.024 和 0.037)，Shannon 多样性指数差异不显著。共生网

络拓扑特征表明，随着水体污染胁迫减小，细菌共生网络的复杂性与稳定性增强，浮游细菌群落

之间的交互作用增强。【结论】污染胁迫显著改变了水体细菌群落结构与交互作用。以上研究有

助于从微生物角度为水体污染的检测、监测和控制提供生态学参考。 

关键词：水体污染胁迫；高通量测序；浮游细菌群落；多样性；细菌群落交互作用  
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Community structure and interaction of bacterioplankton 
under pollution stress in Jinjiang River of Poyang Lake basin 
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2 Key Laboratory of Poyang Lake Wetland and Watershed Research, Ministry of Education, Jiangxi Normal 
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Abstract: [Objective] To explore the effect of water pollution stress on the bacterioplankton 
community in the river. [Methods] Principal component analysis was performed to classify the water 
pollution stress into high, intermediate, and low levels. The diversity, composition, and interaction of 
bacterioplankton in the main stream of Jinjiang River in Poyang Lake basin were analyzed via 
high-throughput sequencing technology. [Results] The dominant phyla of bacterioplankton in the 
Jinjiang River under pollution stress included Pseudomonadota (13.53%–45.83%), Actinobacteriota 
(17.05%–40.50%), Bacteroidota (5.79%–31.56%), Cyanobacteria (0.41%–59.31%), and Bacillota 
(0.11%–4.81%). Among them, the abundance of Bacillota differed significantly (P=0.03) between 
different levels of pollution stress. The bacterioplankton composition varied significantly (P=0.046) 
between different levels of pollution stress. The Chao1 and ACE indices were significantly higher in the 
areas with low pollution stress than in those with medium pollution stress (P=0.024 and 0.037), and 
Shannon diversity index did not show significant difference. The topological characteristics of the 
symbiotic network indicated that with decrease of pollution stress, the complexity and stability of the 
bacterial symbiotic network increased and the interaction between bacterioplankton enhanced. 
[Conclusion] Pollution stress significantly changed the structure and interaction of bacterioplankton in 
the Jinjiang River. This study provides ecological reference for the detection, monitoring, and control of 
water pollution from a microbial perspective. 

Keywords: water pollution stress; high-throughput sequencing; bacterioplankton community; diversity; 
bacterial community interaction 
 

河流是水文系统的重要组成部分，调节着

生态和生物地球化学过程，对人类生产生活具

有重要意义。快速城市化、工业化导致河流污

染和水生生态系统退化，在发展中国家的城市

河流中表现尤为明显 [1–2]。以往许多研究评估

了水生生物包括鱼类[3–4]、藻类[5]等对于水体污

染的响应，探究了水体污染与生物体物种多样

性之间的交互作用。细菌作为水体环境中元素

循环和能量流动的主要承担者、水体环境中主

要的分解者，在生物地球化学循环过程中起着

关键作用 [6–10]，其群落结构同样会受水体污染

的影响。在以往研究中，对于不同水生境(如饮

用水水库 [11]、海洋地表水 [12]和河流 [13–15])中的

细菌群落结构和功能进行了探索。目前对于污

染胁迫与细菌群落的关系研究较多[16]，也有通

过原核生物丰度划分胁迫梯度，研究环境压力

对于微生物群落的影响[17]，但对于自然条件下

浮游细菌群落在污染胁迫等级下的变化相对

缺乏。 
此外，浮游细菌群落之间的交互作用也将
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影响群落本身[18]。在生态环境中，细菌群落通

过物质、能量和信息的交换相互联系，并通过

复杂的相互作用作为一个整体相互联系[19]。网

络分析已成为研究系统中不同实体之间交互作

用的有效方法[20]，有助于确定细菌在生态环境中

的作用以及细菌群落之间的交互作用[21–23]。以物

种为节点，以它们之间的关系为链接的网络分析，

各种网络特征(如连通性、模块性等)已被广泛应用

于细菌群落交互作用的比较[24–27]。以往的研究认

为，具有更大的模块性和更多的负/正相关比的

细菌群落具有更稳定的网络结构，这样的群落

可能更能抵抗环境干扰，从而更稳定[28]，关键

物种代表着共生网络的高度连接的可操作分类

单元(optical transform unit，OTU)单元所属物

种。在以往研究中，探讨了土壤耕作方式[28]、

湖泊盐度[29]以及季节[30]对细菌群落交互作用的

影响，但水体污染胁迫如何影响浮游细菌群落

交互作用的研究仍不足。 
锦江是江西省赣江的一级支流，位于江西

省西北部，流域面积 7 886 km2，流域面上多年

平均年降水量为 1 617.5 mm[31]，东西长南北窄，

呈狭长叶状。研究水体污染对于浮游细菌群落

的影响可以为锦江水体的综合治理以及赣江下

游河段甚至鄱阳湖的水生态环境保护提供理论

依据。目前有关锦江流域的研究仅限于锦江流

域内降水特征研究[31]，缺乏锦江流域水体污染

评价、浮游细菌群落结构以及二者的关系方面

的研究。本文通过划分水体污染胁迫等级，研

究目的主要包括：(1) 水体污染胁迫下浮游细菌

群落结构如何变化；(2) 水体污染胁迫下浮游细

菌群落交互作用如何变化。 

1  材料与方法 
1.1  研究区概况与数据采集 

在 2021 年 7 月从锦江上游至下游与赣江交

汇处共采取 13 个样点(图 1)，依据海拔及流向，

采样点分为河流上游(J01、J02、J03、J04)、河

流中游(J05、J06、J07、J08、J09)和河流下游(J10、
J11、J12、J13)。对采样点表层(50 cm)水体进行

采集，利用便携式水质分析仪(HI9828，HANNA)
现场测定电导率(electric conductivity，EC)、总

溶解性固体物质(total dissolved solids，TDS)、
溶解氧(dissolved oxygen，DO)与 pH 值。共采

集 3 L 水样置于预先灭菌的采样瓶，存于 0–4 ℃
冷藏箱内，并且在 4 h 之内运回实验室进行处

理。用于水化学指标分析 
 

 
 

图 1  锦江流域示意图 
Figure 1  Schematic diagram of the Jinjiang River basin. 
 
 



 

 

 

黄祎等 | 微生物学报, 2022, 62(12) 4567 

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

 

的 1 L 水样通过 0.45 μm 孔径滤膜过滤后，采

用纳氏比色法测定水体氨态氮(NH4
+-N)、使用

ICS-600 测定水体硝酸盐(NO3
−)离子含量。用

于高通量测序的 2 L 水样先通过 3 μm 孔径无

菌滤膜过滤去除颗粒杂质，然后通过 0.22 μm
孔径无菌滤膜过滤将过滤后的 0.22 μm 孔径 
滤膜置于−80 ℃冰箱保存，进行后续的 DNA
提取。 

1.2  DNA 提取与高通量测序 
采用E.Z.N.A.® Soil DNA Kit (Omega Bio-tek，

Norcross)提取基因组 DNA，完成基因组 DNA
抽提后，利用 1%琼脂糖凝胶电泳检测抽提的基

因组 DNA。对 16S rRNA 基因的 V3–V4 高变区

片段进行 PCR 扩增。引物序列为 338F (5′-ACTC 
CTACGGGAGGCAGCA-3′)和 806R (5′-GGACT 
ACHVGGGTWTCTAAT-3′)。扩增条件为：95 ℃
预变性 2 min；然后进行 95 ℃变性 30 s，55 ℃
退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，25 个循环；循环结

束后 72 ℃最终延伸 5 min。每个样本 3 个重复，

将同一样本的 PCR 产物混合后用 2%琼脂糖

凝胶电泳检测，使用 AxyPrepDNA 凝胶回收

试剂盒(Axygen 公司)切胶回收 PCR 产物，混

合后用 Tris-HCl 洗脱；2%琼脂糖电泳检测。

参照电泳初步定量结果，将 PCR 产物用

QuantiFluorTM-ST 蓝色荧光定量系统(Promega
公司)进行检测定量，按照每个样本的测序量要

求，进行相应比例的混合。利用 Mothur (V.1.36.1)
对原始 DNA 序列进行过滤处理，去除嵌合体，

得到优化序列；按照 97%相似性将优化序列划

分 OTU。测序在上海美吉生物医药科技有限公

司 Illumina MiSeq PE300 平台进行，原始数据

上传至 NCBI 数据库(登录号：PRJNA795202)。 

1.3  统计方法 
为了综合评估水体污染胁迫程度，使用

IBM SPSS Statistics 22 进行主成分分析，选取

pH、氨氮(NH4
+-N)、硝酸盐(NO3

−)、电导率(EC)、
总溶解性固体(TDS)及溶解氧(DO) 6 个水体化

学指标。首先将数据标准化，以消除不同指标

之间的量纲影响，再进行指标之间的相关性判

定，确定待分析的原始变量是否适合进行因子

分析。之后确定主成分的个数，提取特征值 λ>1
并且累计百分比在 80%以上的主成分，并分别

计算提取的主成分值(公式 1)。 
1 / 2 1 1 2 2 6 2F F A X A X A X= + …+   公式(1) 

其中 A1、A2 等为每个胁迫因子对应的主

成分荷载值，X1、X2 等为胁迫因子标准化后对

应的数据)，最终由 F1 与 F2 计算综合水体污染

胁迫程度(公式 2)。 
1 21 2

( 1 2) ( 1 2)
F F Fλ λ

λ λ λ λ
= +

+ +
     公式(2) 

其中 F 为综合水体污染胁迫值，λ1、λ2 分

别为第一、二主成分[32]。 
采用 RDP classifier 贝叶斯算法对照 Silva

数据库(silva138/16s_bacteria)以 70%置信度对

OTU 代表序列进行物种分类，并统计每个样品

在各个分类水平上的群落组成，为避免各样品

微生物量的差异影响后续分析，将 13 个样本按

最小样本序列数(J01，序列数：28 330)进行样

本序列抽平，得到标准化数据用于后续统计分

析。基于 OTU 进行稀释性曲线分析，计算 Chao1
丰富度指数和 Shannon 多样性指数，并采用

Wilcox 秩和检验在水体污染胁迫下丰富度与多

样性的差异显著性。对水体污染胁迫群落间基

于 Bray-Curtis 距离做 PLS-DA 分析的群落组成差

异 进 行 了 评 价 ， 通 过 置 换 多 元 方 差 分 析

(PerMANOVA)来确定不同水体胁迫下浮游细菌

群落的差异显著性。利用 R 语言“ggcor”包做带

Mantel 检验的相关性矩阵，研究胁迫因子与浮

游细菌群落的关系。 
为确定浮游细菌群落成员之间的交互作
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用，使用 Cytoscape (3.9.1 版)进行网络可视化和

模块化分析 [33]。网络分析使用 CONET 插件

(http://psbweb05.psb.ugent.be/conet)[34] 。 每 个

OTU 的分类标识在门类级别分配。将获得的原

始 OTU 表(具有分类学丰度的表)用作输入矩阵。

参数设置如下：每个 OTU 至少要进行 30 个序列

的预处理和过滤，4 个相似性度量(Spearman，
Pearson，Kullback-Leibler 和 Bray-Curtis)，自动

设置阈值。将错误发现率(FDR)校正设置为 0.05 
(P<0.05) 。绘图由 Origin2018、 Excel2021、

Cytoscape 及 R4.0.2 完成。 

2  结果与分析 
2.1  水体污染胁迫评价 

依据河流分段的综合水体污染胁迫值 F 值

大小分布，呈现显著梯度变化(上游>下游>中

游，P=0.016)，以此划分为高污染胁迫 (high 
pollution stress)地区(河流上游)、中污染胁迫

(intermediate pollution stress)地区(河流下游)与
低污染胁迫(low pollution stress)地区 (河流中

游)(表 1)。 

2.2  浮游细菌群落 α 多样性 
锦江水体污染胁迫下 13 个样品得到的细

菌优化序列总数为 368 290。各样品文库的覆盖

率(coverage)均大于 98%，说明本次样品的基因

序列检出率较高，测序结果能够真实反映锦江

浮游细菌群落的真实情况。高通量测序得到的

2 702 条 OTUs 分属于 39 个门，110 个纲，267 个

目，438 个科，794 个属，1 401 个种。图 2A
为门水平上的细菌分类，优势菌群包括假单胞

菌门(Pseudomonadota，13.53%–45.83%)、放线

菌门(Actinobacteriota，17.05%–40.50%)、拟杆

菌门(Bacteroidota，5.79%–31.56%)、蓝藻菌门

(Cyanobacteria，0.41%–59.31%)与芽孢杆菌门

(Bacillota，0.11%–4.81%)，占细菌序列的 96%
以上。Bacillota 在污染胁迫等级下显著差异

(P=0.03)，丰度在高污染胁迫处达到最大；

Cyanobacteria 在不同水体污染胁迫下有较大差

异，丰度在中污染胁迫处达到最大，即使没有

达到显著性水平(图 2B)。 
 
表 1  水体污染胁迫排序 
Table 1  Water pollution stress ranking 
Samples Integrated F-value of water pollution stress Pollution stress subgroup 

J01 3.579 High pollution stress 

J02 1.175 High pollution stress 

J03 0.088 High pollution stress 

J04 1.209 High pollution stress 

J10 −0.387 Intermediate pollution stress 

J11 −0.114 Intermediate pollution stress 

J12 −0.586 Intermediate pollution stress 

J13 −0.140 Intermediate pollution stress 

J05 −0.587 Low pollution stress 

J06 −0.764 Low pollution stress 

J07 −1.474 Low pollution stress 

J08 −1.189 Low pollution stress 

J09 −0.809 Low pollution stress 
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图 2  浮游细菌群落门水平丰度(仅展示丰度前十物种，其余物种合并为 Others 表示)(A)以及水体污染

胁迫下优势菌群差异显著性检验(B) 
Figure 2  Abundance of bacterial community phylum levels (only the top ten species in abundance are 
shown, the rest of the species are combined to represent Others) (A) and test for significance of differences in 
dominant bacterial group under water pollution stress (B). 
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在污染胁迫梯度下，Chao1 指数及 ACE 指

数在低污染胁迫处均显著高于中污染胁迫处

(P=0.024、P=0.037)，Shannon 多样性指数未表

现出显著差异，多样性与丰富度指数总体均值

在低污染胁迫处>高污染胁迫>中污染胁迫(图
3A)。相关分析显示，pH 与 ACE 及 Chao1 指数

显著负相关，并无胁迫因子与 Shannon 多样性

指数相关(图 3B)。 
 

 
 
图 3  水体污染胁迫下浮游细菌群落 α 多样性组间差异(A)以及胁迫因子与 α 多样性间的相关性(B) 
Figure 3  Inter-group differences in alpha diversity of bacterioplankton communities under water pollution 
stress (A) and correlation between stress factors and alpha diversity (B). 
 
2.3  浮游细菌群落 β 多样性 

浮游细菌群落结构在水体污染胁迫下可以

显著区分并聚成 3 个类群(图 4)，分别为高污染

胁迫地区(J01、J02、J03、J04)、中污染胁迫地

区(J10、J11、J12、J13)和低污染胁迫地区(J05、
J06、J07、J08、J09)。 

 

 
 
图 4  水体污染胁迫下浮游细菌群落结构差异(PLS-DA 分析) 
Figure 4  Differences in bacterial community structure under water pollution stress (PLS-DA analysis). 
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2.4  浮游细菌群落与胁迫因子的关系 
NO3

–是影响浮游细菌群落的主要胁迫因子

(表 2)。单个丰度大于 1%的菌群受胁迫因子影

响也较为显著，Pseudomonadota 与 NH4
+-N 呈

显著正相关，与 DO 呈显著负相关，Actinobacteriota
与 pH 呈显著负相关，Bacillota 与 TDS 呈显著

正相关，与 NO3
−呈显著负相关(表 3)。 

2.5  浮游细菌群落交互作用 
在水体污染胁迫梯度下，浮游细菌群落共生网

络共检测到 21 个细菌菌群(图 5)，本研究发现水体

污染胁迫梯度下浮游细菌交互作用的核心菌群均

为 Pseudomonadota，高-中-低污染胁迫下的关键物

种分别从属于 Actinobacteriota、Cyanobacteria 与

Bacillota。伴随水体污染胁迫减小，节点数与连

线数逐步增加，在连通性上，随水体污染胁迫的 
减小逐渐增大[高污染胁迫(0.694)；中污染胁迫

(0.935)；低污染胁迫(1)]。在模块性、负正相关连

线及负正相关比上也表现为类似的梯度(表 4)，高
污染胁迫<中污染胁迫<低污染胁迫。 

 

表 2  浮游细菌群落与胁迫因子的 Mantel 检验 
Table 2  Mantel test of bacterial community and 
stress factors 
Pollution stress factor Correlation (r) P-value 
pH −0.002 0.984 
EC 0.355 0.066 
TDS 0.366 0.065 
NH4

+-N −0.071 0.685 
NO3

− 0.520 0.006 
DO 0.149 0.399 
Black characters are the significant influencing factors of 
bacterial community. 

 

表 3  胁迫因子与优势菌群相关性结果 
Table 3  Correlation results between stress factors and dominant bacterial group 
Item Pseudomonadota Actinobacteriota Bacteroidota Cyanobacteria Bacillota 
pH −0.043 −0.610* 0.484 −0.022 −0.319 
EC 0.354 −0.254 0.337 −0.320 0.519 
TDS 0.388 −0.217 0.338 −0.369 0.572* 
NH4

+-N 0.580* 0.017 0.094 −0.426 0.349 
NO3

– −0.478 −0.148 −0.154 0.236 −0.709** 
DO −0.610* 0.088 −0.143 0.330 −0.280 
Blacked-out font indicates significant correlation between the two. * represents P<0.05, ** represents P<0.01. 
 

 
图 5  水体污染胁迫下浮游细菌群落共生网络    红线和绿线分别表示显著的正(斯皮尔曼相关，

P<0.05，r>0.8)相关和负(Spearman 相关，P<0.05，r<−0.8)相关 
Figure 5  Symbiotic network of bacterioplankton communities under water pollution stress, red and green 
lines indicate significant positive (Spearman correlation, P<0.05, r>0.8) and negative (Spearman correlation, 
P<0.05, r<−0.8) correlations, respectively. 
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表 4  水体污染胁迫下浮游细菌群落交互作用网络参数表 
Table 4  Interaction network parameters of bacterial communities under different water pollution stress 
gradients 
Network indexes  High pollution stress Intermediate pollution stress Low pollution stress 

Total nodes (TN) 252 269 322 
Total links (TL) 1 628 2 120 2 473 
Average degree (avgK)  12.9 15.8 15.4 
Negative links (NLs)  316 511 722 
Positive links (PLs)  1 312 1 609 1 751 
Negative/Positive (NP)  0.241 0.318 0.412 
Connectedness (Con) 0.694 0.935 1 
Modularity (M)  
Efficiency (EFF) 

0.506 
0.931 

0.543 
0.941 

0.576 
0.955 

 

3  讨论 
本次研究发现，水体污染胁迫的减小显著

改变了锦江浮游细菌群落多样性与组成。锦江

优 势 浮 游 细 菌 群 落 是 Pseudomonadota 、

Actinobacteriota、Bacteroidota、Cyanobacteria
与 Bacillota，与其他学者在国内外的水体研究

中得出的结果类似[16,35−36]。随着污染胁迫的减

小，Bacillota 与 Bacteroidota 的相对丰度均呈现

递减趋势，Bacillota 是污水中常检测到的典型

厌氧细菌之一 [37]，Bacteroidota 与许多哺乳动 
物[38]和人类的肠道菌群有关[39]，是排泄物的有

效指标；相关分析显示，NO3
−与 TDS 是影响

Bacillota 的显著影响因子。这可能与居民区、

工业排放等人为性外源输入有关，在河流上游

(高污染胁迫地区)岸边可见裸露的排污口，且河

道较窄、水量小，岸边有大片居民区，如生活

污水中排放的碳水化合物、蛋白质、油脂、木

质素等耗氧污染物以及排泄物的注入，可能影

响 Bacillota 与 Bacteroidota 的相对丰度。而同

为受人类活动影响较为显著的河流下游(中污

染胁迫地区)，城市与农田为主要土地利用方

式，但因其河道宽、水量较大，对水体污染具

有稀释作用，污染胁迫相对于上游地区较小。

在河流中游(低污染胁迫地区)，河岸林地面积较

广，水土保持较好，污染外源输入较河流上游

和下游相对较轻。随着水体污染胁迫的减小，

Pseudomonadota 与 Actinobacteriota 的相对丰度

呈现先减后增的趋势，与浮游细菌群落多样性

和丰富度的变化趋势一致(在中污染胁迫处达

到最低值)，这可能与 NO3
−有关。在中污染胁迫

处，Cyanobacteria 丰度占所有样品的绝大部分

(69.74%)，而 NO3
−的含量显著高于高、低污染

胁迫地区，NO3
−被认为可以驱动 Cyanobacteria

生 长 [40] ， 因 此 降 低 了 Pseudomonadota 与

Actinobacteriota 的相对丰度并使得细菌群落多

样性与丰富度水平下降。 
本研究发现水体污染胁迫下浮游细菌交互

作用的核心菌群均为 Pseudomonadota，随水体

污染胁迫降低，关键物种所属菌群丰度呈减少

趋势，交互作用复杂性及稳定性伴随水体污染

胁迫的降低而增大。先前研究认为连通性最高

的细菌菌群是交互作用中的核心菌群[41]，关键

物种代表着共生网络的高度连接的 OTU 单元

所属物种，对群落结构和功能起重要作用[42]。

研究表明，关键物种去除后将导致细菌群落组

成和功能的显著变化 [43]。丰度较高的菌群(如
Pseudomonadota)可能具有更宽的生态位宽度
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和在扰动后更有可能回到它们的平衡组成的抗

干扰能力，利于维护污染胁迫下细菌群落共生

网络的稳定。而相对于核心菌群，关键物种对于

污染胁迫的响应更为强烈。锦江高-中-低污染胁

迫下的关键物种分别从属于 Actinobacteriota、
Cyanobacteria 与 Bacillota，高-中-低污染胁迫

下，浮游细菌群落交互作用的稳定性增强，而

稳定性弱的共生网络不得不依托于丰度更高的

物种以此提高共生网络的抗干扰能力。此外，

它们并不是此次研究水体中丰度最高的门类，

这与生态系统的客观规律类似，即高丰度细菌

类群由于其高相对丰度而影响群落的功能，而

低丰度细菌类群可能能够选择性地改变细菌群

落的特定成员，无论细菌类群丰度如何，都可

以在生态系统中发挥其影响[42,44]。模块性、相

关性连线的显著差异进一步证明了水体污染对

于锦江浮游细菌交互作用的胁迫作用。节点之

间的负正相关比在以往的研究中往往用来描述

共生网络的稳定性[17]，在正相关连线占比较大

的共生网络往往以合作行为(交叉进食、互养相

互作用)为主，对于污染胁迫的响应往往较为强

烈，生物过程和信号传递造成的压力通过正相

关连线在很短时间内传递给临近的 OTU 单元，

从而使得共生网络趋于破碎、不稳定，而更强

的负相关通过环境龛位与空间隔离来减少污染

胁迫的干扰，这增强了共生网络的稳定性。在

高-中-低污染梯度下，共生网络逐步增大的平均

度值、模块性和更大更复杂的网络，这种变化

增加了生态位宽度，增强了水体微食物网中不

同细菌之间的相互联系，有助于其更有效地化

解胁迫压力。浮游细菌群落交互作用可以增强

细菌对污染胁迫的耐受性，相反，污染胁迫的

增加也会减少细菌之间的交互作用，群落稳定

性逐渐降低从而倾向于易于破碎和分解的共生

网络，而浮游细菌作为河流中“缩小版”的生态

系统，可反映河流生态系统中动植物等对污染

胁迫的响应，因此，把握河流中的污染-共生平

衡机制对于河流生态系统的稳定意义重大。 
本文依据 6 个污染胁迫因子所划分的污染

胁迫等级，一定程度上可以反映锦江污染胁迫

下的浮游细菌结构及交互作用变化，但仍有不

足。其他研究表明，铜、镉等重金属[45]、化学

需氧量[46]等水体污染指标显著影响细菌群落结

构，在今后的研究中，应分析尽可能多的水体

污染指标，更全面地反映水体污染胁迫状况，

从微生物角度为水体污染的检测、监测和控制

提供见解。 

4  结论 
本研究通过高通量测序分析了鄱阳湖流域

锦江水体污染胁迫下浮游细菌群落结构及交互

作用，结果发现： 
(1) 锦江污染胁迫下的浮游细菌群落优势

菌群包括 Pseudomonadota (13.53%–45.83%)、
Actinobacteriota (17.05%–40.50%)、Bacteroidota 
(5.79%–31.56%)、Cyanobacteria (0.41%−59.31%)
和 Bacillota (0.11%–4.81%)。浮游细菌群落组成

在 水 体 污 染 胁 迫 等 级 下 聚 类 显 著 差 异

(P=0.046)，其中 Bacillota 在污染胁迫等级下显

著差异(P=0.03)，在高污染胁迫处达到最大，

Cyanobacteria 在不同水体污染胁迫下有较大差

异，在中污染胁迫处达到最大，即使并没有达

到显著性水平。 
(2) NO3

−是影响浮游细菌群落结构的显著

胁迫因子(P=0.006)。随着水体污染胁迫不断增

大，α 多样性呈现先减后增的趋势，其中群落

丰富度 Chao1 与 ACE 指数在不同水体污染胁迫

等级下存在显著差异(P=0.024 和 0.037)，Shannon
多样性指数差异并不显著。 

(3) 随着水体污染胁迫的减小，浮游细菌共
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生网络的复杂性与稳定性增强，浮游细菌群落

之间的交互作用增强。Pseudomonadota 为水体

污染胁迫下浮游细菌群落交互作用的核心菌

群，高-中-低污染胁迫下的关键物种分别从属于

Actinobacteriota、Cyanobacteria 与 Bacillota。 
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