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摘  要：【背景】界面微生物群落组成研究日益成为微生态系统的研究热点之一。【目的】探究鄱阳

湖河湖交错带枯水期水体细菌群落空间分布。【方法】选取鄱阳湖河湖交错带的典型采样点 11 个，

现场采集水样，进行理化指标分析。运用扩增子测序获得了上述样品的 16S rRNA 基因序列数据。

根据多样性指数和丰富度指数计算比较 11 个采样点样品的微生物群落多样性和丰富度。根据 β多样

性距离矩阵，利用相似度树状图对细菌群落进行聚类分析，研究鄱阳湖河湖交错带微生物分布差异。

基于冗余分析(Redundancy Analysis，RDA)研究理化因子与微生物群落分布之间的关系。【结果】鄱

阳湖河湖交错带水体为中性或微酸性水质、总氮含量在 V 类标准以上、总磷含量在Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ类标

准间波动。鄱阳湖河湖交错带水体细菌优势种组成大体相似，只是其相对丰度有所区别，其中门级

微生物群落优势类群为：变形菌门(Proteobacteria，36.18%)、厚壁菌门(Firmicutes，22.18%)、拟杆

菌门(Bacteroidetes，17.06%)、放线菌门(Actinobacteria，8.87%)和蓝细菌门(Cyanobacteria，4.43%)。

水体中变形菌门以 γ-变形菌为优势菌群，以 β-变形菌为次优势菌群；属分类水平上，相对丰度最高

的是放线菌门(Actinobacteria)的其他属类(11.4%)。乐安河(R9 采样点)与鄱阳湖长江交汇处(H11 采样

点)的细菌 α多样性指数较高，万家桥(N2 采样点)、赣江鄱阳湖交汇处(W6 采样点)和瑶湖(Y10 采样

点)的 α多样性指数最低。从细菌群落组成看：鄱阳湖大湖池保护区(W7 采样点)、乐安河(R9 采样点)

和鄱阳湖长江交汇处(H11 采样点)群落组成相似，其余 8 个采样点群落组成相似。pH 值(P=0.735 2)、

总氮(P=0.761 4)和总磷(P=0.612 8)是影响微生物群落分布的主要环境因子。【结论】鄱阳湖河湖交错

带枯水期水体细菌群落空间分布差异较为明显，其空间地理差异叠加人类活动的扰动，影响了植被、

水文、富营养化程度等，从而导致水体理化指标的差异，进而影响细菌群落的组成，水体理化指标

相似的区域细菌群落组成也相似。水体富营养化严重的区域细菌多样性低。该研究有助于深层次了

解鄱阳湖河湖交错的生态系统结构和功能，可为鄱阳湖水环境治理和生态保护提供相应的技术支持，

对维持鄱阳湖生态平衡有着重要的意义。 
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Abstract: [Background] The microbial community composition at the interface has become one of the 
research hotspots in the field of microecosystem. [Objective] The objective of the study is to explore the 
spatial distribution of bacterial community river-lake ecotone of Poyang lake during dry season. 
[Methods] Eleven typical sampling points in the Poyang lake river-lake ecotone were selected to collect 
water samples for analyzing physical and chemical indicators. The 16S rRNA gene sequence data of the 
above samples were obtained by PCR. The diversity and richness of microbial communities were 
calculated and compared of 11 sampling sites. According to the Beta diversity distance matrix, the 
similarity tree diagram was used to cluster the samples to explore the microbial distribution in the Poyang 
lake river-lake ecotone. The relationship between physical and chemical factors and microbial community 
distribution was studied based on redundancy analysis (RDA). [Results] The Poyang lake river-lake 
ecotone water was slightly acidic, and TN content exceeded standard V, and the content of TP fluctuated 
between the standards of II, III and IV. The composition of dominant species of bacteria in the interlaced 
zone of Poyang lake is roughly similar except the difference of relative abundance. Microbial community 
structure at phylum level was Proteobacteria (36.18%), Firmicutes (22.18%), Bacteroidetes (17.06%) and 
Actinobacteria (8.87%). The Proteobacteria in the water was dominated by γ-Proteobacteria, and the 
β-Proteobacteria was the sub-dominant flora. At the genus level, other genera of Actinobacteria had the 
highest relative abundance (11.4%). The microbial diversity index (Ace, Chao1, Shannon and Simpson) of 
Leʼan River (R9) and confluence zone of Poyang lake and Yangtze river (H11) was higher than others, 
Wanjia bridge (N2), confluence zone of Poyang lake and Ganjiang river (W6) and Yaohu lake (Y10) 
microorganisms has the lowest diversity index. The composition of microbial community was divided into 
two categories. The composition of Poyang lake Dahuchi reserve (W7), Leʼan river (R9) and confluence 
zone of Poyang lake and Yangtze river (H11) were similar, and the composition of the other 8 samples was 
similar. The main environmental factors affecting the distribution of microbial communities were pH 
(P=0.735 2), TN (P=0.761 4) and TP (P=0.612 8). [Conclusion] The spatial distribution of bacterial 
communities in the river-lake ecotone of Poyang Lake in the dry season was obviously different. The 
spatial and geographical differences superimposed on the disturbance of human activities affected vegetation, 
hydrology, eutrophication degree, etc., thus causing differences in physical and chemical indicators of water, 
and then affecting the composition of bacterial communities, the composition of bacterial community was 
similar in areas with similar physical and chemical indexes. The bacterial diversity was low in the area with 
serious eutrophication. The study is helpful to understand the structure and function of Poyang lake 
ecosystem, provide technical support for water environment management and ecological protection of 
Poyang lake, and of great significance to maintain the ecological balance of Poyang lake. 

Keywords: Poyang lake, river-lake ecotone, dry season, microbial community, spatial distribution 

细菌是有机化合物的主要分解者，可以调节水

体环境，实现水质净化，细菌群落组成受环境因子

的影响，也响应环境变化调整结构，研究界面微生

物的资源分布、群落特征对于维护生态系统的平衡

与健康发展有着重要的意义。随着分子微生物学及

相关基因组技术的逐渐成熟，使人们更加了解微生

物的微观世界，细菌群落组成与环境因子的相互影

响研究正成为热门研究之一，但大多数研究都集中



1864 微生物学通报 Microbiol. China 

  

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

在海洋、湖泊或河流等单一类型的水生生态系统。

如巴丹吉林沙漠湖[1]、赣江南昌段[2]、集雨窖[3]等。

与单一的河流或湖泊生态系统相比，河湖交错带环

境复杂多样[4]，河湖交错带界面水体存在着大量可

降解有机物的细菌，对植物残体的降解等具有重要

作用，保证了河湖交错带生态系统中物质和能量循

环的正常进行，河湖交错带是极其重要的水质净化

区和污染缓冲带[5]。汪祖茂等[6]对贡湖湾河湖交错

带进行底泥和水体理化因子的采样调查，对比研究

发现贡湖湾水陆交错带退圩还湖后，随着植被自然

恢复时间的延长，水体中磷的含量在逐步降低，而

未淹水区和淹水区底泥中总磷的浓度均呈增加的

变化趋势。吴林川等[7]以广西省桂林市潜经村漓江

水陆交错带为研究区域，对硝态氮淋失规律进行了

模拟研究，发现轻度淹没带对硝态氮的截流效果最

佳。但是针对河湖交错带水体理化分析与微生物空

间分布差异的研究却很少。 

鄱阳湖是长江中下游流域标志性的大型通江

湖泊，其中的微生物极易受到水环境的影响，其水

环境效应在鄱阳湖生态系统中发挥着重要的作

用。目前，针对鄱阳湖流域的水环境研究主要集

中于氮、磷的时空分布[8]、非点源污染负荷[9]、土

地利用方式对水质的影响[10]和重金属的分布[11]等

方面，而针对鄱阳湖水体微生物方面的研究则主要

有：吴兰等[12]对鄱阳湖水体细菌群落组成及遗传多

样性的研究；寇文伯等[13]以松门山为例对鄱阳湖水

体微生物群落组成进行了探讨，所涉及区域均限

于鄱阳湖湖区。然而，鄱阳湖属“洪水一片，枯水

一线”的季节性变化湖泊，其微生物群落组成也随

之变化明显[14]，枯水期阶段径流量较小，不利于水

体污染物的稀释、扩散和降解，可反映群落分布与

水体理化性质间的关系[15]。因此，本文在前人研究

的基础上，针对鄱阳湖河湖交错带的不同空间进

行水体采样分析，通过实测理化指标与分子生物

学方法，研究鄱阳湖河湖交错带枯水期水体理化

性质与微生物群落分布的相互影响，以期为界面

微生态系统的健康发展、鄱阳湖流域水资源利

用、水环境整治等提供基础资料和科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 

鄱阳湖位于长江中下游地区的江西省，亚热带

季风性湿润气候，流域内上承赣江、抚河、信江、

饶河、修河五大水系，下由湖口向北注入长江，其

复杂的水情关系形成了独特的河湖交错带生态系

统。本研究选择鄱阳湖与饶河、瑶湖及赣江交错处

设置 11 个采样点在枯水期采样，前者为鄱阳湖主

湖区(N1、N2、N3、N4)及入汇河口 W5 (赣江修河

交汇处)，W6 (赣江鄱阳湖交汇处)，W7 (鄱阳湖大

湖池保护区)，R9 (乐安河入湖处)，H11 (鄱阳湖长

江交汇处)，主要受农业活动影响；后者为处于城市

边缘的湖泊(瑶湖 Y10)和河流(赣江下游 G8)，主要

受城市居民生活污染。这些采样点既代表不同的污

染源，也可代表不同的江河入湖处，据此探讨不同

空间环境变化下微生物的分布差异。 

1.2  主要试剂和仪器 

E.Z.N.A.® DNA Kit，安诺伦(北京)生物科技

有限公司；蛋白胨、琼脂粉，广东环凯微生物科

技有限公司。双稳定恒压恒流电泳仪，北京六一

生物科技有限公司；全温振荡培养箱，哈尔滨东

联电子技术开发有限公司；PCR 仪，山东莱恩德

智能科技有限公司；高速冷冻离心机，爱来宝(济

南)医疗科技有限公司；分光光度计，南京菲勒仪

器有限公司。 

1.3  方法 

1.3.1  样品采集 

在枯水期(2018 年 12 月–2019 年 1 月间)采集  

典型样点表层水(表 1)，每个样点用无菌聚乙烯瓶按

微生物采样标准取水样 2 L，实验室经 0.85 μm 和

0.45 μm 滤膜两级过滤后将 0.45 μm 滤膜放入消毒

后的冷冻存管中，−80 °C 以下冻存。现场用 pH 和

水 温 探 头 测 定 水 样 pH 值 与 水 温 ， 总 氮 (Total 

Nitrogen，TN)与总磷(Total Phosphorus，TP)的测定

分别使用凯氏定氮法和钼酸铵分光光度法[16]。 
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表 1  采集地点及水样理化值 
Table 1  Sampling location and the physicochemical value of water samples 

样品编号 

Sample No. 

总氮 

TN (mg/L) 

总磷 

TP (mg/L) 

温度 

Temperature (°C)

pH 纬度(°N) 

Latitude 

经度(°E) 

Longitude 

位置 

Position 
N1 2.23 0.105 12 6.45 28.541 26 116.191 52 矶山 

Jishan 
N2 3.17 0.105 13 6.63 28.562 43 116.211 47 万家桥 

Wanjia bridge 
N3 2.57 0.044 11 6.79 28.544 67 116.164 81 常湖 

Changhu lake 
N4 2.82 0.116 13 6.92 28.542 50 116.152 90 南矶大桥 

Nanji Bridge 
W5 2.75 0.074 13 7.03 29.112 23 116.005 04 赣江修河交汇处 

Confluence zone of Ganjiang and Xiuhe
W6 3.02 0.082 12 6.53 29.111 23 116.005 39 赣江鄱阳湖交汇处 

Confluence zone of Poyang lake and
Ganjiang river 

W7 3.65 0.090 11 6.62 29.054 63 115.570 77 鄱阳湖大湖池保护区 

Poyang lake Dahuchi reserve 
G8 3.22 0.101 12 6.74 28.434 42 115.591 11 赣江下游 

Lower reaches of Ganjiang river 
R9 3.82 0.200 11 6.68 28.581 41 116.414 19 乐安河 

Leʼan river 
Y10 4.42 0.218 10 6.87 28.403 98 116.022 23 瑶湖 

Yaohu lake 
H11 2.92 0.203 9 7.05 29.443 15 116.124 28 鄱阳湖长江交汇处 

Confluence zone of Poyang lake and 
Yangtze river 

 
1.3.2  DNA 提取及高通量测序 

使用 E.Z.N.A.® DNA Kit 提取各个样点采集的

水样样品的微生物基因组 DNA，采用 1%琼脂糖凝

胶 电 泳 检 测 抽 提 的 DNA 。 使 用 引 物 338F 

(5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′) 和 806R 

(5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′) PCR 扩 增

16S rRNA 基因的 V3−V4 高变区。PCR 反应体系：

Premix Taq Enzyme 25 μL；引物 338F 和 806R     

(10 μmol/L)各 1 μL，模板 DNA 2−3 μL，ddH2O 补足

50 μL。PCR 反应条件：94 °C 4 min；94 °C 45 s，

52−55 °C 45 s，72 °C 1 min，循环 30 次；72 °C 10 min。

PCR 产物由上海美吉生物医药科技有限公司进行测序。 

1.3.3  统计方法 

利用 Mothur V1.43.0 软件对样品的原始 DNA

序列进行质控过滤，去除嵌合体，将序列相似    

度≥97%的序列归类为同一分类操作单元(Operational 

Taxonomic Unit，OTU)；基于 R 软件计算 Ace、Chao1、

Shannon、Simpson 指数来研究细菌群落的多样性和

物种丰富度；利用 Excel 软件分析门、属分类水平上

的微生物群落组成；使用 QIIME 软件进行层次聚类

分析和Canoco软件的冗余分析(Redundancy Analysis，

RDA)研究环境因子与微生物群落间的关系。 

2  结果与分析 

2.1  理化指标分析 

鄱阳湖河湖交错带枯水期采样点水质理化指

标测定结果如表 1 所示，水温在 9−13 °C 之间，水

体 pH 值在 6.45−7.05 之间，水质以中性微酸为主，

仅有两河河口交汇处的赣江修河交汇处(W5)和鄱

阳湖长江交汇处(H11)为中性弱碱性。各样点中 TN

含量介于 2.23−4.42 mg/L 的范围之间，其中瑶湖

(Y10)最高，鄱阳湖主湖区的矶山点最低。各样点中

TP 含量介于 0.044−0.203 mg/L 的范围之间，瑶湖含

量最高，而鄱阳湖主湖区中的常湖(N3)含量最低， 
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根据《地表水环境质量标准》(GB 3838-2002)[17]，

水样点的 TN 含量超出国家 V 类标准(≤2.0 mg/L)，

TP 的 含 量 在 Ⅱ 类 −Ⅳ 类 标 准 (≤0.1 mg/L ， ≤        

0.2 mg/L，≤0.3 mg/L)之间波动。根据江西省环境监

测中心站[18]近 10 年对鄱阳湖环湖河流 10 个断面

TN、TP 浓度变化的监测数据，TN 的含量呈上升趋

势，TP 的含量在Ⅱ类 Ⅲ− 类之间波动，与本研究检

测到的数据反映情况基本一致。其中瑶湖(Y10)因地

处南昌市区，居民生活污水排入瑶湖，使其成为水

体 TN 与 TP 含量较高的区域。 

2.2  微生物多样性分析 

所有样品测序结果共得到 351 830 条 Tags，平

均序列长度为 445.49 bp，文库的覆盖率(Coverage)

范围均在 99.7%以上，样品结果可以代表鄱阳湖河

湖交错带水体细菌群落的真实情况。拼接的 Tags

经过优化后，在 0.97 相似度[19-20]下将其聚类为用于

物种分类的 OTU，11 个样品共产生 3 618 个 OTU。

在 0.97 的相似度下，得到了每个样品的 OTU 个数。

其中 R9 (442)、H11 (410)、W7 (381)的 OTU 数量较

多，N2 (232)、W6 (249)、Y10 (319)较少。Ace 指

数和 Chao1 指数反映样品中群落的丰富度，Chao1

指数或 Ace 指数越大，说明群落丰富度越高。表 2

中 Ace 指数最高的样点为 W5，其次为 R9、H11、

G8、W7；Chao1 指数最高的样点为 R9，其次为 H11、

W5，W7。2 个指数算法不同，但所表现出的样品

中群落丰富度的趋势相似。Shannon 指数与 Simpson

指数均反映 α 多样性的指数，Shannon 值越大，说

明微生物多样性越高；Simpson 指数值越大，说明

微生物多样性分布更均匀。根据表 2 数据，Chao1

指数和 Ace 指数都是 R9 (509，503)和 H11 (470，

472)较高，N2 (353，424)、W6 (320，340)和 Y10 (414，

403)较低，这说明 R9、H11 的细菌丰富度相对较高，

N2、W6 和 Y10 的细菌丰富度较低。而 R9 和 H11

的 Simpson 指数最低，N2、W6 和 Y10 的 Simpson

指数最高，结果均反映交汇口处的细菌群落较为丰

富，而鄱阳湖湖区、瑶湖及赣江丰富度相对较小，

体现出空间分布差异。 

表 2  细菌群落的多样性和丰富度 
Table 2  Diversity and richness of bacterial community 

Sample  
name 

Ace 
index 

Chao1 
index 

Shannon 
index 

Simpson 
index 

N1 364 355 3.28 0.121 6 

N2 424 353  2.12 0.224 7 

N3 357 361 2.91 0.145 6 

N4 402 400 2.39 0.213 9 

W5 509 454 2.45 0.198 4 

W6 340 320 2.19 0.224 1 

W7 430 435 3.94 0.066 9 

G8 440 430 2.67 0.180 3 

R9 503 509 3.92 0.067 5 

Y10 403 414 2.69 0.165 9 

H11 472 470 3.89 0.064 7 

 

2.3  细菌群落组成 

按 OTU 占比 5%以上的同类微生物确定为优势

种群[4]。根据测序结果绘制鄱阳湖河湖交错带 11 个

样本在门分类水平上的微生物物种相对丰度柱状

图，从图 1 可以看出，鄱阳湖河湖交错带水体微生

物群落在门分类水平上优势物种的组成大致相同，

由变形菌门 (Proteobacteria，36.18%)、厚壁菌门

(Firmicutes，22.18%)、拟杆菌门 (Bacteroidetes，

17.06%)、放线菌门(Actinobacteria，8.87%)和蓝细

菌门(Cyanobacteria，4.43%)等几大主要优势物种组

成，只是各采样点的细菌相对丰富度有所区别。 

将检测结果与团队成员的前期研究[14]进行比

较，前期研究同样以鄱阳湖与饶河交错处、瑶湖与

赣江交错处为主，共设置了 12 个采样点，按采样

点位置可分为鄱阳湖主湖区(hxl3)、入汇河口(hxl1)、

瑶湖(hu1)和赣江(he2)，与本文设置的采样点大体上

一 致 。 前 期 研 究 [14] 表 明 各 采 样 点 以 变 形 菌 门

(Proteobacteria，43.74%)为主要优势微生物，其次

是 拟 杆 菌 门 (Bacteroidetes ， 17.61%) 、 放 线 菌 门

(Actinobacteria，14.02%)、酸杆菌门(Acidobacteria，

6.09%)、疣微菌门(Verrucomicrobia，5.64%)、厚壁

菌门(Firmicutes，1.16%)。在微生物属水平上则以

HgcI_clade、红球菌属(Rhodococcus)、Candidatus_ 

Planktophila 、 红 育 菌 属 (Rhodoferax) 、 黄 质 菌 属
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(Flavobacterium)、詹森菌属(Janthinobacterium)、

Limnohabitans 、 Polynucleobacter 、 假 单 胞 菌 属

(Pseudomonas) 、 气 单 胞 菌 属 (Aeromonas) 、

Marine_group、食酸菌属(Acidovorax)、芽孢杆菌属

(Bacillus) 、 梭 菌 属 (Fusobacterium) 和 聚 球 藻 属

(Synechococcus)等为优势菌。本研究也得出丰度占

比最高的优势微生物种群是变形菌，但是厚壁菌的

相对丰度却达到了 22.18%，成为第二大优势微生物

种群。厚壁菌门与人类活动密切相关，在农业、工

业等领域有着重要应用价值，包括降解土壤中难溶

化合物、防治植物病虫害、处理工业废水等，也是

各种工业酶及重要代谢产物的优良生产菌株[21]。因

此，厚壁菌比例增加的原因极大可能与近年来鄱阳

湖河湖交错带人类活动扰动较大有关。 

本次检测中放线菌与蓝细菌在 N1、N3、W7、

G8、R9、Y10 和 H11 分布较多，在 N2、N4、W5

和 W6 分布较少。其中 W7 分布最多，N3 和 Y10

其次；W5 分布数量最少，仅占总体的 0.01%。蓝

细菌门的增加也反映出一定问题，在前期的研究结

果中蓝细菌占比不足 1%，但此次采样结果却显示

蓝细菌的丰度达到了 4.43%。其主要原因与水体中

营养物质的变化有关，TN、TP 含量的上升使水体

富营养化，导致蓝细菌的大量繁殖。 

图 2 为细菌群落的属水平分类，主要由以下细

菌 属 组 成 ： HgcI_clade 、 Cyanobacteria_norank 、

CL500-29_marine_group、红球菌属(Rhodococcus)、

Candidatus_Planktophila、Sporichthyaceae_norank、

红育菌属(Rhodoferax)、黄质菌属(Flavobacterium)、

詹 森 菌 属 (Janthinobacterium) 、 Comamonadaceae_ 

unclassified、Limnohabitans、Polynucleobacter、假

单胞菌属(Pseudomonas)、气单胞菌属(Aeromonas)、

Marine_group、食酸菌属(Acidovorax)、Albidiferax

和聚球藻属(Synechococcus)等。其中相对丰度最

大的细菌属仍为放线菌门下的 HgcI_clade，归类

于其他属，约占所有细菌属的 11.4%，而且在位

于 N3 的常湖样点中相对丰度最高，达到 23.5%，  

 

 
 

图 1  门级微生物群落结构 
Figure 1  Microbial community structure at phylum level 
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是该采样点最具优势的细菌类群，这主要是因为

常湖在洪水期为湖却在枯水期为湿地，所以枯水

期 的 细 菌 群 落 与 土 壤 微 生 物 性 质 更 为 接 近 ；

Cyanobacteria_norank 为相对丰度第二大的细菌

属(9.4%)，在瑶湖样点 Y10 中相对丰度最高，达

到 24.9%，是该采样点最具优势的细菌类群，但

位 于 鄱 阳 湖 长 江 交 汇 处 的 H11 ， 其

Cyanobacteria_norank 相对丰度仅为 0.75%，即瑶

湖样点中 Cyanobacteria_norank 的细菌数量是其

33.2 倍[22]，Cyanobacteria_norank 在氮、磷丰富

的水中生长繁殖旺盛，可作为水体富营养化的指

示生物[2]。此外，在本次检测结果中鄱阳湖河湖

交错带水体变形菌门中以 γ-变形菌占据优势菌群

(57.60%)，仅在 W7、R9 和 H11 这 3 处样点以 β-

变形菌为优势菌群，但 γ-变形菌仍为次优势菌群，

远远高于同样点的 α-变形菌，而 α-变形菌除矶山

样点(N1)外其余样点所占比例均低于 20%，其余

变形菌属所占比例较少。 

 
 

 
 
 

图 2  属级微生物群落结构 
Figure 2  Microbial community structure at genus level 
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2.3.1  β多样性 

通过 QIIME 软件计算 β 多样性距离矩阵，根据

β 多 样 性 距 离 矩 阵 进 行 层 次 聚 类 (Hierarchical 

Clustering)分析，使用非加权组平均法(Unweighted 

Pair Group Method with Arithmetic Mean，UPGMA)

构建树状结构[23]，用于比较样品间的物种群落差

异。通过对样品分析结果的聚类，将具有 β 多样性

相似的样品聚类在一起，反映了样品间的相似性。

从图 3 可以看出，根据细菌群落组成分为两大部分，

可以看出样点间聚类关系并不以地理位置为主导。

同为河口交汇处，鄱阳湖大湖池保护区(W7)与乐安

河(R9)关系接近，并与鄱阳湖长江交汇处水样(H11)

有一定关联，而这 3 者的共同点包括 OTU 数量相

对其他样点较多，厚壁菌门占各自样点比重较小，

而且变形菌门中以 β-变形菌为优势菌群。瑶湖(Y10)

与鄱阳湖区的常湖(N3)的聚类关系密切，这两者的

细菌群落组成中厚壁菌门的比例相近，但常湖水中

拟杆菌门的比例高于瑶湖水，而瑶湖水体中蓝细菌

门的比例高于常湖水；万家桥(N2)与赣江鄱阳湖交

汇处(W6)聚类关系密切，两者共同点包括 OTU 数

量相对其他样点较少，且微生物群落主要以厚壁菌

门和变形菌门为主，而主湖区的矶山水样(N1)在层

次聚类中呈单独一支，其物种群落与其他样点差异

较大。 

 

 
 

图 3  细菌群落聚类分析 
Figure 3  Cluster analysis of bacterial community 

2.3.2  冗余分析 

湖泊微生物群落结构与环境因子之间存在着

密切的联系，本文选取了 TN、TP、水温(T)与 pH

值作为环境变量，OTU 数据作为物种变量，先利

用 Canoco 4.5 软件对物种丰度相对较高的细菌门

与环境因子之间进行 Detrended Correspondence 

Analysis (DCA)判断，结果显示第 1 轴梯度值为

0.313，第 2 轴为 0.293，第 3 轴为 0.250，第 4 轴

为 0.116，4 个轴中梯度最大值为 0.313 (<3.0)，因

此，用冗余分析(RDA)表示物种与环境因子之间的

关系，在 RDA 分析结果中，环境因子箭头连线的

长短代表该环境因子对物种数据的解释量，箭头越

长解释量越大，箭头连线之间的夹角表示相关性，

锐角表示正相关、钝角表示负相关(图 4)。从图 4

中可以看出，变形菌门(Proteobacteria)、拟杆菌门

(Bacteroidetes)与 pH 值、总磷之间有较强的正相关

性；放线菌(Actinobacteria)、蓝藻菌门(Cyanobacteria)

和疣微菌门(Verrucomicrobia)等与 TN 呈正相关；

厚壁菌门 (Firmicutes)与温度呈正相关。整体来

看，pH 值(P=0.735 2)、TN (P=0.761 4)和 TP (P= 

0.612 8)是影响鄱阳湖河湖交错带枯水期水体细

菌群落组成的主要环境因子，温度(P=0.471 2)

对其影响较小。 

 
 

 
 
 

图 4  冗余分析 
Figure 4  Redundancy analysis 
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3  讨论 

本研究通过扩增子测序发现鄱阳湖河湖交错

带枯水期水体具有丰富的微生物群落分布，优势微

生物群落主要由变形菌门(Proteobacteria)、厚壁菌

门(Firmicutes)、拟杆菌门(Bacteroidetes)和放线菌门

(Actinobacteria)等几大主要优势物种构成。研究发

现，在空间差异方面，W7、R9 和 H11 这 3 个采样

点之间的地理位置相隔较远(图 1)，W7 位于赣江与

鄱阳湖的交汇处，R9 位于乐安河信江交汇处，H11

位于鄱阳湖与长江的交汇处，这 3 个采样点水文条

件与其他 8 个样本点相比更为相似，均位于不同河

流与鄱阳湖交汇的下游地区，人类活动密集，水中

TN 和 TP 含量较高，所以群落组成相似且物种丰富

度也高于其他 8 个样点。一方面体现了空间距离和

理化性质不同会影响水体微生物群落组成，另一方

面也显示理化指标对细菌群落组成分布的影响大

于空间距离对细菌群落组成的影响。研究结果与国

内许多学者的研究结果类似，例如：任丽娟等[24]

发现湖泊水体存在 21 种典型的淡水细菌门类，其

主要门类是变形菌门、蓝细菌门、拟杆菌门、放线

菌门和疣微菌门；刘兰英等[25]发现福州左海湖细菌

群落的最优势菌群是 γ-Proteobacteria，变形菌作为

细菌中最大的主体，在河流、湖泊、河湖交错带区

都是优势物种。位光山等[26]发现河海交汇处和近陆

处的微生物群落组成差异明显；谌志强等[27]发现珠

江下游具有相似的微生物群落组成和较高的生物

多样性。 

影响鄱阳湖河湖交错带枯水期水体微生物空

间分布差异的主要水环境因子是 pH 值、TN 和 TP

含量。水样在本次检测中水质呈中性微酸，相较于

一般大型浅水湖泊[28]而言，水体 pH 值偏低且 TN、

TP 浓度较高，其原因可能与枯水期水位偏低有关。

一方面河滩外露导致部分沉积物中的营养物质释

放[29-30]进入水体，加之低温和低水位也在一定程度

上削减了微生物对水体的净化作用，在水体净化作

用的削弱下，人类活动对鄱阳湖的干扰性可能会增

强，进而也会影响鄱阳湖河湖交错带水体微生物群

落的变化。Xia 等[31]发现影响细菌群落特征的主要

影响因子为 pH 值、DOC 和含沙量。本文测定鄱阳

湖河湖交错带枯水期水体 pH 值在 6.457.05 之间，

而大多数细菌、藻类、原核生物的最适合 pH 值范

围在 6.57.6 之间，本研究 11 个采样点的水体 pH

值也均在 6.57.6 之间。庞兴红等[32]发现 TN 的含

量与细菌丰度具有较好的正相关关系，不同湖区营

养盐水平与浮游细菌群落多样性之间也存在显著

的正相关关系。张志红等[33]将鄱阳湖湖区作为研究

对象，通过相关性分析认为温度和 TN 是湿季和干

季水体中微生物分布差异的影响因素。吕明姬等[34]

通过 16S rRNA 基因末端限制性片段长度多态性分

析滇池的细菌群落结构，结果显示：氨氮、TN 和

TP 对浮游细菌的分布影响最大，其次是 pH 和温度。

鄱阳湖河湖交错带 TN 和 TP 含量的上升，水中营

养物质升高使某些类群的微生物如蓝细菌大量繁

殖，数据表明鄱阳湖河湖交错带蓝细菌丰度较前期

有了明显的上升。任南琪等[35]认为大量生态位彼此

交叉的种群处于优势时，一个类群数量的改变会由

另一类群来弥补，生态系统才能更加稳定，更加有

效地抵御外来干扰的冲击，即生物多样性高的生态

系统更加稳定。位于江西省会城市南昌市的瑶湖

(Y10)人类活动密集，水中 TN 和 TP 的含量极高，

其中总氮的含量远超国家 V 类标准，水体富营养化

较为严重，水体中蓝细菌大量繁殖压缩了其他细菌

的生存空间，导致该地区细菌群落多样性较低。冯

胜等[36]的研究表明太湖富营养化湖区的微生物多

样性也较低。Zhu 等[37]探讨整个太湖地区细菌群落

的时空变化及其与驱动环境因子之间的关系，在太

湖 4 个季节中均发现了以放线杆菌和扁平杆菌为主

的优势菌群；结合环境因子分析发现，浮游植物、

温度和氮是影响细菌群落演替的主要因素，不同季

节的细菌群落形成因素不同。在生态系统中各种理

化因子之间的关系复杂，影响微生物群落分布的不

是单一因子，而是多个因子的共同影响。随着人类

活动的增强如城市化扩张等都会导致水环境的复
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杂变化，进而引起微生物群落组成分布差异。 

4  结论 

(1) 鄱阳湖河湖交错带细菌群落组成在门分类

水平主要为变形菌门(Proteobacteria，36.18%)、厚

壁 菌 门 (Firmicutes ， 22.18%) 、 拟 杆 菌 门

(Bacteroidetes，17.06%)、放线菌门(Actinobacteria，

8.87%)和蓝细菌门(Cyanobacteria，4.43%)。变形

菌门以 γ-变形菌为优势菌群，β-变形菌为次优势

菌群；属分类水平上，相对丰度最高的是放线菌

门(Actinobacteria)下的其他属，约占全部细菌属

比例的 11.4%，其次，蓝细菌门(Cyanobacteria)

下的 Cyanobacteria_norank 为相对丰度第二大的

细菌属(9.4%)。 

(2) 鄱阳湖河湖交错带枯水期水体的细菌组成

在空间上有明显差异，大致可分为两类：一类为鄱

阳湖大湖池保护区(W7)、乐安河(R9)、鄱阳湖长江

交汇处(H11)，这 3 处采样点的细菌群落组成相似；

另一类为文中其余 8 个采样点，其细菌群落组成相

似，受水环境变化的影响，样点间细菌群落组成并

不完全按地理位置聚成一类，而是与水体理化性质

有较大的相关性，而且理化性质相似区域的细菌群

落组成也大致相似。受水文条件、TN 和 TP 含量及

相关人类活动的影响，河湖交汇口处的细菌多样性

高于鄱阳湖主湖区、瑶湖及赣江。 

(3) 影响微生物群落组成的环境因素众多，不

同的微生物种群对环境因子的响应有所差异，总体

上 ，pH 值 (P=0.735 2)、 TN (P=0.761 4)和 TP 

(P=0.612 8)是影响鄱阳湖河湖交错带表层水体微

生物群落组成的主要环境因子，温度(P=0.471 2)对

其影响相对较小。 
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