
   

微生物学报  
Acta Microbiologica Sinica  
2023, 63(10): 3811–3824  
http://journals.im.ac.cn/actamicrocn  
DOI: 10.13343/j.cnki.wsxb.20230075  

 Research Article 研究报告 
 

                           

资助项目：国家自然科学基金(31902378，U20A2010)；国家大宗淡水鱼产业技术体系(CARS-45-22) 
This work was supported by the National Natural Science Foundation of China (31902378, U20A2010) and the National 
Conventional Freshwater Fish Industry Technology System (CARS-45-22). 
*Corresponding authors. DAI Lili, Tel: +86-27-81780122, E-mail: daili@yfi.ac.cn;  

LI Gu, E-mail: ligu@yfi.ac.cn 
Received: 2023-02-13; Accepted: 2023-03-20; Published online: 2023-03-23 

硫酸盐对淡水养殖池塘表层底泥微生物的影响 

代梨梨 1*，彭亮 1，陶玲 1，郝柳柳 1,2，张辉 1，李谷 1* 

1 中国水产科学研究院长江水产研究所，湖北 武汉 430223 
2 湖州师范学院生命科学学院，浙江 湖州 313000 
 

代梨梨, 彭亮, 陶玲, 郝柳柳, 张辉, 李谷. 硫酸盐对淡水养殖池塘表层底泥微生物的影响[J]. 微生物学报, 2023, 63(10): 
3811-3824. 
DAI Lili, PENG Liang, TAO Ling, HAO Liuliu, ZHANG Hui, LI Gu. Effect of sulfate on surface sediment microorganisms in 
freshwater aquaculture ponds[J]. Acta Microbiologica Sinica, 2023, 63(10): 3811-3824. 

摘   要：硫酸盐引起的生态学效应已得到了越来越多的关注，但目前关于硫酸盐对养殖池塘底泥

微生物的影响还知之甚少。【目的】探究不同浓度硫酸盐对养殖池塘底泥微生物的影响规律及可

能的机制。【方法】本研究利用采集自养殖池塘的底泥和表层水构建了试验系统，研究了加入约

0 mg/L (对照组)、30 mg/L (T1 处理组)、150 mg/L (T2 处理组)、500 mg/L (T3 处理组) Na2SO4 后

表层底泥微生物的丰度、多样性、组成和共生网络的变化规律，并分析了环境影响因素。【结果】

孵育第 30 天前，各实验组底泥微生物变化不大；但到第 50 天时，T2 和 T3 处理组微生物丰度和

多样性相比对照组均明显下降。相比其他实验组，T1 处理组酸杆菌门(Acidobacteriota)、拟杆菌

门(Bacteroidota)相对丰度出现显著升高(P<0.05)，T3 处理组变形菌门(Proteobacteria)和放线菌门

(Actinobacteriota)相对丰度出现显著升高(P<0.05)。与对照组相比，T1 处理组增加了较多差异类群

(62 种)，而 T3 处理组差异类群大量减少(45 种)。共生网络图分析显示硫酸盐浓度的增加引起了底

泥微生物网络复杂性的增加，说明微生物群落可能通过自身的调节来响应硫酸盐引起的环境改

变。冗余分析(redundant analysis, RDA)和相关性分析揭示底泥总有机碳、总氮和氧化还原电位是

影响底泥微生物的主要环境因素，提示底泥微生物可能受到硫酸盐和有机质作用的影响。【结论】

较长时间的高浓度硫酸盐会对池塘底泥微生物群落造成重要影响，微生物群落自身的转变和硫酸

盐引起的有机质分解改变可能是造成微生物群落变化的关键因素。 

关键词：池塘养殖；微生物群落；差异类群；共生网络；硫酸盐；有机物 
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Abstract: The ecological effect of sulfate has attracted increasing attention, while little is 
known about the impact of sulfate on sediment microorganisms in aquaculture ponds. 
[Objective] To explore the influence rule and possible mechanism of different concentrations 
of sulfate on sediment microorganisms in aquaculture ponds. [Methods] The experimental 
systems were constructed with the sediment and surface water collected from an aquaculture 
pond. After the addition of 0 mg/L (control group), 30 mg/L (T1 group), 150 mg/L (T2 group), 
and 500 mg/L (T3 group) Na2SO4, the changes of the abundance, diversity, composition, and 
co-occurrence network of microbial community in the surface sediment were determined, and 
the environmental factors influencing the sediment microorganisms were analyzed. [Results] 
The sediment microbial communities showed little differences among groups within 30 days of 
incubation. On day 50, the microbial abundance and diversity in T2 and T3 groups decreased 
significantly compared with that of the control group. Compared with that in other groups, the 
relative abundance of Acidobacteriota and Bacteroidota in T1 group and that of Proteobacteria 
and Actinobacteriota in T3 group increased significantly (P<0.05). Compared with those in the 
control group, differential taxa increased in T1 group (62 taxa) and decreased in T3 group   
(45 taxa). The complexity of the microbial co-occurrence network was increased by 
high-concentration sulfate, which suggested that the microbial community might respond to the 
environmental changes caused by sulfate via self-regulation. The redundant analysis and 
correlation analysis revealed that the total organic carbon, total nitrogen, and 
oxidation-reduction potential of the sediment were the main environmental factors influencing 
the sediment microorganisms, suggesting that the sediment microorganisms might be affected 
by the interaction between sulfate and organic matter. [Conclusion] The long-time exposure to 
high concentrations of sulfate significantly affects the sediment microbial communities in 
aquaculture ponds, in which the transitions of microbial communities and changes in organic 
matter decomposition caused by sulfate may play a role. 
Keywords: pond aquaculture; microbial community; differential taxa; co-occurrence network; 
sulfate; organic matter 
 
 

近年来，淡水水体中硫酸盐(SO4
2–)浓度的

升高引起了越来越多的关注。根据 Zak 等[1]的

总结，在淡水水体中，河流 SO4
2–浓度范围通常

为 0–630 mg/L，湖泊中为 0–250 mg/L，而地下

水中为 0–230 mg/L。在我国淡水水体中也检测

到较高浓度的 SO4
2–，例如，太湖水体中 SO4

2–

浓度达到 96 mg/L，并呈持续上升趋势[2-3]，宁夏

鹤泉湖 SO4
2–浓度为 164 mg/L[4]，贵阳阿哈湖
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SO4
2–浓度达到 196.88 mg/L[5]，而淄博孝妇河和

天津团泊洼水库 SO4
2–浓度高达 1 000 mg/L[6-7]。

淡水水体 SO4
2–主要来源于天然含硫岩石的风化

和陆源硫物质的沉降，包括酸沉降等[8]，以及人

为含硫物质输入，如有机物质和硫酸铝、硫酸铁

等物质的大量投入也会最终引起水体中 SO4
2–浓

度的升高[9]。 
在水体中，SO4

2–一般较稳定，但在缺氧和

还原条件下，SO4
2–可被微生物还原为低价态硫，

如 HS–或 S2–，后者不稳定，在富氧和氧化条件

下，易被氧化为 SO4
2–[10]。还原态硫(如 HS–或 S2–

等)已得到较多关注，其对水生动物[11]、水生植

物[12]、鱼类[13]和底栖生物[14]等均具有重大毒性。

SO4
2–一般认为不会对水体生物造成重要毒性影

响，且认为其毒性效应主要与水体渗透压变化相

关[15-16]。然而，近年来越来越多的研究发现硫的

氧化还原过程与碳、氮、磷等物质的地球化学循

环均存在偶联，并可能对水体生物产生影响[1]。

例如，淡水系统 SO4
2–影响水体中有机碳、氮、

磷的生物利用，进而对藻类、植物的生长造成影

响[17-18]。另外，硫的氧化还原过程对碳、氮、磷、

硫循环相关微生物也会产生影响[19-20]。然而，目

前有关 SO4
2–浓度升高对微生物群落结构影响的

研究还很少，其影响微生物群落的过程和机理仍

不清楚。 
池塘养殖作为我国最重要的淡水水产养殖

方式，占我国淡水养殖总面积的一半以上[21]，

在保障我国水产品供应的同时，池塘养殖也面临

着池塘自身和周边水体环境污染的压力。在高密

度池塘养殖中，大量投饵和鱼类代谢物沉积导致

池塘有机物不断积累，造成了池塘底泥营养物质

富集和缺氧环境[22]。同时，由于鱼类饵料普遍

具有高蛋白质含量，进入水体后，很容易在底泥

处富集硫化物，造成池塘水体硫含量升高。另外，

池塘水体不同形态硫之间的活跃转化也使得很

难从水体中移除多余的硫，引起池塘底泥硫的

积累。调查发现，我国养殖池塘水体和底泥普

遍存在硫污染，制约着我国水产养殖业的进一

步发展[20,23]。微生物作为养殖水体生态系统的重

要组成部分和营养物质分解转化的主要参与者，

对维系池塘水体健康发挥着不可替代的作用。本

团队前期研究中发现，硫浓度可能对于氮循环

重要功能微生物——氨氧化微生物具有重要影

响[24]。因此，研究 SO4
2–浓度升高对于池塘底泥

微生物的影响及其作用过程，对于评价 SO4
2–的

环境生态效应和水产养殖的健康发展都具有十

分重要的意义。 
本研究利用淡水养殖池塘底泥和表层水构

建了试验系统，研究了加入不同浓度 SO4
2–后表

层底泥微生物群落的动态变化规律，并分析了

不同浓度 SO4
2–对微生物群落结构的影响及可

能的环境影响因素。具体而言，选择了较低浓

度(30 mg/L)和较高浓度(150 mg/L)来比较不同

SO4
2–浓度下的微生物特征。另外，还设置了高

SO4
2–浓度组(500 mg/L)以分析池塘 SO4

2–浓度进

一步升高可能带来的影响。本研究结果可能为淡

水养殖池塘硫的管理和调控提供参考依据。 

1  材料与方法 
1.1  实验设计 

在 2020 年 10 月 21 日采集淡水养殖池塘表

层底泥进行实验。该养殖池塘位于湖北荆州长江

水产研究所试验基地内，池塘主养草鱼，套养花

白鲢，面积约为 0.5 hm²，草鱼幼鱼放养规格约

为 0.5 kg/尾，年平均产量约为 24 000 kg/hm2。

该养殖池塘近 5 年未进行清淤。采集的底泥经  
过筛去除杂物后混合均匀，转移至有机玻璃管 
(Φ 90 mm，长 500 mm)中，使底泥厚度保持为约

20 cm。同时采集池塘上层水，去除杂质后缓慢

注入有机玻璃管中，保持水深为约 25 cm。平行
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制作若干试验系统，置于室温下预孵育约 6 周的

时间。待系统稳定后，随机将这些试验系统分成

4组，分别向每组中加入预定浓度的Na2SO4溶液，

使得向系统水柱中加入的 SO4
2–终浓度分别为约

0 mg/L (对照组)、30 mg/L (T1 处理组)、150 mg/L 
(T2 处理组)、500 mg/L (T3 处理组)。随后，将

试验系统置于避光环境中，在 30 °C 培养箱中进

行孵育。 

1.2  底泥样品采集与分析 
分别在实验开始前(加入硫酸盐前，D0)、孵

育 10 d 后(D10)、孵育 30 d 后(D30)、孵育 50 d
后(D50)，采集表层底泥样品。采样时，随机从

每组取出一个有机玻璃管，小心移除水柱后，取

表层底泥(约 0–4 cm)进行分析。每次采样时，每

个实验组分别选取 3 个有机玻璃管进行分析。 
表层底泥氧化还原电位(Eh)利用氧化还原

电极(Mettler Toledo)测定。底泥 NH4
+、NO3

–和

NO2
–浓度利用 2 mol/L KCl 溶液浸提后，根据标

准方法进行测定[25]。底泥 pH 采用 1:5 风干土/
水(质量体积比)混合测定。底泥总有机碳(total 
organic carbon, TOC)和全氮(total nitrogen, TN)

分别采用重铬酸钾氧化-分光光度法和凯氏法测

定。底泥碳氮比(C/N)计算为 TOC/TN 比值。底

泥酸可挥发硫化物(acid volatile sulfide, AVS)浓
度根据 Chen 等的方法测定[26]，该指标包括表层

底泥中的溶解性硫化物和 FeS 等物质。水柱硫酸

盐(SO4
2–)浓度采用明胶-氯化钡方法测定[27]。不

同时间各组样品理化指标如表 1 所示。 

1.3  微生物样品采集与分析 
在采集表层底泥同时采集部分底泥样品保

存于–80 °C 冰箱，以用于微生物分析。利用

DNeasy PowerSoil 试剂盒(QIAGEN)，根据操作

说明书提取底泥总 DNA。样品经检验合格后，

基于 16S rDNA V3–V4 区序列，利用 Illumina 
NovaSeq 测序平台进行双末端测序(PE250)。测

序由北京百迈客生物科技有限公司完成。获得的

序列经质控滤除低质量序列，将剩余的高质量序

列进行去噪处理，得到特征序列(ASVs)用于进一

步的分析。 
利用荧光定量 PCR (qPCR)测定了底泥样品

微生物丰度。引物序列和反应条件如表 2 所示。

定量用的标准品为利用相同引物从底泥样品 
 

表 1  不同采样时间各样品理化指标* 
Table 1  Physicochemical characters of samples from different sampling times* 
Day Group SO4

2– 
(mg/L) 

NO3
– 

(mg/kg) 
NO2

– 
(mg/kg) 

NH4
+ 

(g/kg) 
TN 
(g/kg) 

TOC 
(g/kg) 

C/N pH Eh 
(mV) 

AVS 
(μg/g) 

D0  30.14±18.88 10.16±2.11 0.53±0.05 0.40±0.19 – 75.57±6.42 – 6.09±0.07 – – 
D10 C 126.63±6.12 9.36±5.67 0.53±0.01 1.30±0.55 6.41±0.07 72.09±0.24 11.24±0.08 6.04±0.08 182.50±103.94 – 

T1 130.19±2.39 7.45±2.85 0.75±0.29 1.08±0.04 6.20±0.29 74.52±4.60 12.04±1.30 6.03±0.13 –217.50±54.45 – 
T2 227.98±7.13 8.40±0.72 0.72±0.10 1.16±0.24 6.31±0.46 74.20±2.73 11.81±1.29 6.05±0.02 –258.00±12.73 – 
T3 467.17±30.97 8.31±2.50 0.50±0.06 1.09±0.12 6.21±0.19 74.53±0.27 12.01±0.32 6.14±0.08 –267.50±19.09 – 

D30 C 145.18±1.97 19.54±10.40 0.97±0.19 1.04±0.17 6.10±0.66 69.10±5.91 11.33±0.26 6.09±0.24 –204.00±21.21 – 
T1 160.86±5.83 36.58±25.62 1.84±0.87 1.68±0.47 6.37±0.35 76.37±1.24 12.00±0.46 5.91±0.01 –200.00±29.70 – 
T2 279.26±40.37 17.16±1.54 0.69±0.04 1.02±0.27 6.49±0.10 79.00±4.23 12.19±0.84 6.04±0.05 –240.50±16.26 – 
T3 518.44±22.48 15.40±0.16 1.05±0.47 1.10±0.02 5.86±0.48 72.74±3.90 12.43±0.35 5.86±0.32 –249.00±19.80 – 

D50 C 159.81±4.67 37.81±39.46 0.87±0.27 1.27±0.01 5.84±0.17 70.03±0.30 11.99±0.29 5.87±0.40 –239.50±47.38 113.60±23.63 
T1 164.20±13.45 34.49±45.68 0.58±0.11 1.39±0.11 6.08±0.14 71.11±0.77 11.70±0.14 6.18±0.04 –255.00±48.08 227.83±139.00 
T2 298.16±16.62 12.91±7.60 0.85±0.23 1.14±0.05 5.66±0.40 68.43±0.51 12.11±0.76 6.00±0.00 –282.00±38.18 154.06±48.99 
T3 509.29±28.60 19.11±16.40 0.74±0.40 1.06±0.13 5.69±0.09 69.58±1.79 12.23±0.52 6.11±0.21 –298.50±23.33 150.25±44.43 

*: Data are presented as mean±standard deviation. –: No available data. 
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表 2  底泥微生物 qPCR 分析引物及反应条件 
Table 2  Primers and amplification conditions used for qPCR analyses of sediment samples 
Primer Sequence (5′→3′) Reaction system Amplification condition 
16SV4-F GTGYCAGCMGCCGCGGTAA 2× qPCRmix; Forward primer 10 pmol/μL; 

Reverse primer 10 pmol/μL; DNA template 
20–200 ng; ddH2O 

95 °C 30 s； 
40 cycles of 95 °C 10s, 55 °C 
30 s, and 72 °C 30 s 

16SV4-R GGACTACNVGGGTWTCTAAT 

 
构建的单克隆序列。标准品经梯度稀释后，用于

16S rDNA V4 区序列的定量。各样品标准曲线线

性关系 R2>0.995，且扩增效率在 85%–105%之

间，说明 PCR 产物未出现非特异性扩增，可以

较好地用于底泥样品微生物的定量。 

1.4  生物信息学与统计分析 
利用 SILVA 为参考数据库对特征序列进行

分类学注释，并统计各分类水平上的微生物组

成。使用 QIIME2 计算各样品 α 多样性指数。主

坐标分析(primary coordinate analysis, PCoA)利
用 ape 程序包进行。线性判别分析 (linear 
discriminant analysis effect size, LEfSe)采用在线

工具包 (http://huttenhower.sph.harvard.edu/galaxy)
进行，将 factorial Kruskal-Wallis 检验 α<0.05 且

LDA 值>2.0 的类群确定为差异类型。共生网络

图利用 Gephi 0.9.1 基于 Spearman 相关性系数绘

制。冗余分析 (redundant analysis, RDA)利用

vegan 程序包进行。Pearson 相关性分析利用

psych 程序包进行。上述程序包均基于 R 4.2.1 运

行，并利用 ggplot 程序包绘制图形。不同样品数

据的统计学比较利用 IBM SPSS Statistics 26 进行。 

2  结果与分析 
2.1  硫酸盐对表层底泥微生物丰度的影响 

各实验组表层底泥微生物 16S rRNA 基因在

9.84×109 拷贝数/g–72.0×109 拷贝数/g 之间变化，

且随孵育时间均表现出逐渐下降的趋势。在第

10 天时，各实验组微生物丰度差异不大。到第

30 天，T3 处理组微生物丰度相比对照组明显下

降(图 1A)，且到第 50 天，各实验组微生物丰度

相比对照均出现明显降低(图 1B)，但不同实验

组间的差异不显著。 

2.2  硫酸盐对表层底泥微生物多样性的影响 
各实验组微生物多样性随孵育时间也表现

出逐渐下降的趋势。从第 0 天到第 30 天，各实

验组间微生物多样性差异不明显。但到第 50 天 
 

 
 

图 1  第 30 天(A)和第 50 天(B)各实验组微生物丰度 
Figure 1  Abundances of microorganisms for each group on day 30 (A) and day 50 (B). The error bars indicate 
standard deviations. n=3. 
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时，T2 和 T3 处理组 Chao1 和 Shannon 多样性

指数相比对照组出现了明显下降，其中 T3 处理

组相比 T1 处理组出现显著差异(图 2，P<0.05)。 

2.3  硫酸盐对表层底泥微生物分类群的 
影响 

对微生物类群的分析发现，表层底泥微生物

以 变 形 菌 门 (Proteobacteria) 、 绿 弯 菌 门

(Chloroflexi)和脱硫菌门(Desulfobacterota)为主，

分别占到微生物总量的约 36.39%、12.52%和

11.02%。在第 30 天之前，各实验组微生物各类

群组成差异不明显，但在第 50 天，各类群比例

发生了明显变化(图 3A)。其中，T1 处理组酸杆 
 

 
 

图 2  第 50 天时各实验组 Chao1 (A)和 Shannon (B)多样性指数 
Figure 2  Chao1 (A) and Shannon (B) indexes for each group on day 50. The error bars indicate standard 
deviations. Different lower-case letters above the bars indicate significant difference. n=3. 
 

  
 

图 3  第 50 天各实验组门水平(A)和属水平(B)微生物组成 
Figure 3  Microbial composition at phylum (A) and genus (B) levels on day 50 (only the main taxa are 
presented). 
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菌门(Acidobacteriota)、拟杆菌门(Bacteroidota)
相对丰度相比其他实验组出现了显著升高(P<0.05)，
而放线菌门(Actinobacteriota)相对丰度则出现显

著降低(P<0.01)。T3 处理组变形菌门和放线菌门

相对丰度相比其他实验组出现显著升高(P<0.05)，
但酸杆菌门相对丰度则出现显著降低(P<0.05)。 

与门水平类似，第 30 天前各属相对丰度在

不同实验组间差异不大，但在第 50 天时，各属

相对丰度出现明显差异(图 3B)，其中 T3 处理组

Candidatus_Competibacter 和 unclassified_ 
Gammaproteobacteria相对丰度相比T1处理组出

现 显 著 升 高 (P<0.05) ， 并 且 T1 处 理 组

unclassified_Bacteria 相对丰度相比其他实验组

显著上升(P<0.01)。 
2.4  硫酸盐对表层底泥微生物群落结构的

影响及差异类群分析 
对表层底泥微生物群落组成的 PCoA 分析

发现，第 30 天前，不同实验组微生物群落差异

较小，但第 50 天微生物群落相比其他时间出现

明显差异，并且到第 50 天时，T1 处理组和 T3
处理组微生物群落与其他实验组可以明显分离

(图 4A)，提示到第 50 天时，硫酸盐对表层底泥

微生物群落结构造成了明显影响。 
LEfSe 分析发现，第 50 天时，T1 和 T3 处

理组与对照组存在较多差异类群(图 4B、4C)。
T1 组与对照组间共检测到显著差异类群 62 种

(P<0.05)，其中 T1 组中有差异类群 38 种，包括

暖丝菌门(Caldisericota)、Oligoflexia、Kryptonia、
拟 杆 菌 纲 (Bacteroidia) 、 Actinomarinales 、

Vicinamibacteria、Thermoanaerobaculia、全噬菌

纲(Holophagae)、Aminicenantia、Omnitrophia、
脱 氯 单 胞 菌 属 (Dechloromonas) 、 嗜 氢 菌 科

(Hydrogenophilaceae) 、 芽 单 胞 菌 门

(Gemmatimonadetes)等类群。T3 组与对照组差异

类群则主要集中在对照组中，其中对照组有显著

差异类群 45 种(P<0.05)，而 T3 组有显著差异类群

9 种(P<0.05)，提示高浓度硫酸盐引起了微生物类

群的明显减少。与对照组相比，T3 组减少的类群

主要包括厌氧绳菌属(Anaerolinea)、Caldisericia、
Kryptonia 、 Ignavibacteria 、 拟 杆 菌 纲 、

Vicinamibacteria、全噬菌纲、Aminicenantia、立克

次氏体目 (Diplorickettsiales) 、丛毛单胞菌科

(Comamonadaceae)、Myxococcia、芽单胞菌门等

类群，而互营杆菌属(Syntrophobacteria)、甲基球

菌目(Methylococcales)、着色菌目(Chromatiales)则
出现显著升高(P<0.05)。 
2.5  硫酸盐对表层底泥微生物共生网络的

影响 
利用主要类群 ASV (平均相对比例>0.1%)

构建了各实验组共生网络图(图 5)。各实验组

ASV 之间均存在密切关联，每组共建立节点 138
个，其主要为变形菌门类群，占总 ASV 的

46.38%，其次为脱硫菌门、酸杆菌门和绿弯菌

门，分别占总 ASV 的 14.49%、9.42%、9.42%。

另外，拟杆菌门、梭杆菌门(Fusobacteriota)、硝

化菌门(Nitrospirota)也占有较大比例，分别为

5.8%、2.9%、2.9%。相比对照，各处理组网络

更为复杂，其边数、平均度、平均聚类系数相比

对照均明显增加，特别是 T2 和 T3 处理组增加

最为明显。与对照相比，T2 组边数和平均度增加

了 106.44%，平均聚类系数增加了 17.58%，而 T3
组边数和平均度增加了 57.70%，平均聚类系数则

增加了 6.66%。表明硫酸盐的加入增加了表层底

泥微生物网络的复杂性，且在 150 mg/L 浓度下，

微生物网络复杂性增加最大。另外，通过对不同

实验组正、负相关共生关系的分析发现，T1 和 T2
组正相关百分比相比对照明显增加(分别增加

41.14%、27.48%)，提示硫酸盐可能主要通过增加

微生物类群间的互利性来影响共生网络。 
2.6  表层底泥微生物影响因素 

RDA 分析结果显示，表层底泥微生物群落

与底泥环境因子间存在着显著相关性(图 6A， 
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图 4  不同样品的 PCoA 分析(A)及差异类群 LEfSe 分析(B–C) 
Figure 4  PCoA (A) and LEfSe (B and C) results of different samples. B: Different taxa between the control 
and T3 group. C: Different taxa between the control and T1 group. The different taxa are indicated in different 
colors. 
 
 

 
 
 

图 5  对照组(A)和各处理组(B–D)共生网络图 
Figure 5  Co-occurrence networks of different groups. A: Control. B: T1. C: T2. D: T3. The red lines indicate 
positive correlations, and the green lines indicate negative correlations. 
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图 6  底泥微生物与环境因子的 RDA 分析(A)和 Pearson 相关性热图(B–C) 
Figure 6  RDA plot (A) and Pearson correlation heatmaps indicating relationship between sediment 
microorganisms and physicochemical factors (B: The main taxa. C: Different taxa found between different 
groups). *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001. 

 
P<0.01)。前两轴的总解释率为 39.63%，其中 Eh、
TN 和 NO3

–是表层底泥微生物群落的主要影响

因素。对属水平主要微生物类群与环境因子的

Pearson 相关性分析发现(图 6B)，其主要受到
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TN、TOC 和 Eh 的影响，而 SO4
2–、NO2

–、NH4
+

等离子浓度对其影响相对较小。对不同处理间差

异类群的分析也发现，其主要与 SO4
2–、TN、CN

和 Eh 呈显著相关(图 6C)，进一步说明 SO4
2–及

其引起的有机质分解和氧化还原电位改变是造

成底泥微生物变化的主要原因。 

3  讨论与结论 
近年来，随着对环境保护的重视和测序技术

的不断进步，养殖水体微生物得到了越来越多的

研究。先前的研究已经发现，变形菌门、绿弯菌

门等是淡水养殖环境中的主要微生物类群，这可

能与养殖水体中丰富的有机质有关[28-29]。同时，

越来越多的研究发现，脱硫菌也构成了淡水养殖

环境的重要微生物类群[20,30]。本研究在包括对照

组在内的各样品中，均检测到较高比例的脱硫菌

门类群。脱硫菌能够将电子从硫化氢运输到硝酸

盐或亚硝酸盐[31]，并且一些类群已被证明能够

将硫酸盐还原为硫化物[32]。这些结果提示硫的

氧化还原过程在淡水养殖水体生态系统功能中

发挥着重要的作用。因此，研究不同浓度硫酸盐

对池塘微生物的影响对于解析这一系统生态功

能和过程将具有重要的意义。 
先前对池塘底泥氨氧化微生物的分析发现，

底泥中氨氧化微生物群落较稳定，受外界环境因

素影响较小[22]。类似地，章海鑫等[33]对草鱼池

塘的研究也发现，池塘底泥微生物群落的结构相

对稳定，随季节波动较小，而 Hou 等[34]发现，

池塘工程化循环水养殖系统沉积物微生物不受

沉积碎屑的影响，且主要由随机过程驱动。在本

研究中，在孵育第 30 天前，虽然底泥理化因素

发生了明显变化(表 1)，但微生物丰度和组成变

化都较小。由于试验系统是利用实际养殖池塘的

底泥和上层水构建的，在构建试验系统时并未对

底泥和水柱微生物构成明显破坏，且系统经过较

长时间的平衡，这可能使得池塘底泥微生物得到

了较好的保留，并因此仍然表现出对环境变化较

好的稳定性。有趣的是，孵育后第 30 天，不同

处理组底泥微生物丰度和多样性出现了明显变

化，特别是到第 50 天时，T2 和 T3 处理组微生

物丰度和多样性相比对照组明显下降，说明较长

时间的高浓度硫酸盐环境会对池塘底泥微生物

造成明显影响。鉴于池塘系统的复杂性和底泥微

生物群落自身可能的稳定特性，目前还很少有研

究报道硫酸盐对池塘底泥微生物的影响规律，本

研究结果可能为研究这一系统的微生物特征带

来新的视角。 
在整个实验期间，底泥微生物丰度一直维持

在较高水平(9.84×109/g–72.0×109/g)，并且高于在实

际池塘底泥中检测到的水平(例如<8×109/g)[20,30]， 
底泥微生物多样性相比实际池塘也处于较高水

平[29,33]，进一步说明试验系统微生物活性较高。

另一方面，研究发现底泥微生物丰度和多样性随

孵育时间都呈逐渐下降的趋势，特别是到第 50 天

时，底泥微生物丰度出现了明显下降(图 1)。底

泥微生物丰度和多样性的降低可能意味着微生

物群落稳定性的下降，并可能更容易受到环境改

变的影响。有趣的是，先前也有研究发现硫酸盐

对水体环境的影响与特定环境条件和微生物类

群有关。例如，Chen 等[26]在长达一年的孵育实

验期间未观察到硫酸盐浓度增加对元素循环的

影响，但引入蓝藻生物量后，硫还原菌数量增加。

Delgado Vela 等[35]则发现硫化物对微生物的影

响与群落类群有关。在本试验系统中，底泥微生

物群落自身的改变加上硫酸盐引起的环境变化，

可能是高浓度硫酸盐引起底泥微生物丰度下降

和组成变化的原因。 
虽然在本试验系统底泥微生物中检测到较

高比例的脱硫菌，但底泥脱硫菌的相对比例并未

随硫酸盐浓度的增加而发生明显变化，这可能与
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池塘底泥中微生物对硫的适应性有关。确实，相

关性分析发现，底泥中较少微生物类群与 SO4
2–

显著相关(图 6)，这进一步说明了池塘底泥微生

物对硫酸盐环境的适应性。然而，到第 50 天时，

不同实验组微生物组成出现了明显差异，并且不

同浓度硫酸盐引起的微生物效应存在差异。较低

浓度的加入(T1 组)引起了特定类群相对比例的

增加，使得微生物多样性升高，但高浓度硫酸盐

的加入(T3 组)使得主要类群的占比进一步增加，

降低了微生物多样性(图 2)。差异类群分析进一

步发现，相比于对照，T1 组特异性类群增加，

而对照组中存在的微生物类群在 T3 组中大量减

少。这些类群包括大量重要的生态物种，例如拟

杆菌纲的一些类群在有机质转化中具有重要作

用[36]，而芽单胞菌门细菌则被认为是一种重要

的土壤微生物类群[37]。另外，微生物类群的大

量变化会对群落冗余性造成影响[38]，并最终影

响微生物群落结构稳定性。这说明不同浓度硫酸

盐可能对池塘底泥微生物生态功能造成重要影

响。目前有关不同浓度硫酸盐影响池塘底泥微生

物的研究还很少，需要进一步的研究来分析造成

其影响差异的原因。 
硫酸盐对池塘底泥微生物的另一影响体现

在共生关系上。本研究发现，硫酸盐的加入引起

了底泥微生物共生网络复杂性的增加。共生对于

生物群落多样性的维持和稳定性具有重要的意

义[39-40]。本试验系统底泥微生物共生网络复杂性

的增加，一方面说明了硫酸盐引起了底泥环境的

改变，对底泥微生物的环境压力增加，另一方面

说明底泥微生物群落可能能够通过调整共生关

系来增加群落稳定性，从而对抗环境压力。值得

注意的是，相比于对照，T2 处理组微生物差异

类群变化并不大，但其共生网络复杂性增加却最

大，这说明共生关系可能是池塘底泥微生物对抗

环境改变的一种重要机制，能够使其耐受一定的

环境压力，但当压力进一步增加时，可能引起微

生物类群的重大变化(如 T3 组中特定类群的大

量减少)。 
分析发现，底泥微生物与不同环境因子间存

在显著相关性。先前已有较多研究发现，池塘底

泥有机质含量和分解是影响底泥微生物的重要

因素[20,24]，本研究也发现，TOC 和 TN 是底泥微

生物群落的主要环境影响因素。另外，基于主要

类群的相关性分析发现，主要底泥微生物类群与

SO4
2–、NO2

–、NH4
+等离子浓度相关性并不大，

这说明外源硫酸盐可能主要通过影响有机质分

解来对底泥微生物造成影响。底泥 Eh 与微生物

类群的显著相关性进一步说明了硫酸盐与有机

质的作用可能引起的底泥还原性增强，并可能对

底泥微生物群落造成影响。 
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