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摘要:以受采矿等人类活动影响的鄱阳湖典型入湖河流饶河为研究对象,采用 16S
 

rRNA 基因扩增

子测序技术,解析饶河入湖段、北支昌江和南支乐安河沉积物细菌群落的分布特征和影响因素,并
甄别出相应的生物标志物。 结果表明:入湖段沉积物细菌 α 多样性低于昌江和乐安河,且不同河

段的细菌群落结构存在显著差异;入湖段沉积物细菌共现网络的复杂性低于昌江和乐安河,而乐安

河的关键物种丰度高于昌江和入湖段;细菌群落与环境因子、地理距离之间均存在显著的衰减关

系,沉积物细菌群落结构受环境和地理因子的共同影响;环境因子对沉积物细菌群落的影响大于地

理因子,其中重金属对细菌群落结构和关键物种的解释率最高,分别为 11. 2%和 8. 7%;重金属和

营养盐复合污染,尤其是重金属污染,导致了细菌 α 多样性及共现模式复杂性明显降低;酸杆菌纲

和芽单胞菌纲被识别为饶河沉积物中重金属污染的生物标志物。
关键词:细菌群落;重金属;营养盐;地理因子;生物标志物;共现网络;鄱阳湖;饶河
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Abstract:

 

Taking
 

the
 

typical
 

inflow
 

river
 

of
 

Poyang
 

Lake,
 

Raohe
 

River,
 

which
 

is
 

affected
 

by
 

human
 

activities
 

such
 

as
 

mining,
 

as
 

the
 

research
 

object,
 

the
 

16S
 

rRNA
 

gene
 

amplification
 

sequencing
 

technology
 

was
 

adopted
 

to
 

analyze
 

the
 

distribution
 

characteristics
 

and
 

influencing
 

factors
 

of
 

the
 

bacterial
 

communities
 

in
 

the
 

sediment
 

of
 

the
 

inflow
 

section
 

of
 

Raohe
 

River,
 

the
 

north
 

branch
 

Changjiang
 

River
 

and
 

the
 

south
 

branch
 

Le ’ an
 

River.
 

Corresponding
 

biomarkers
 

were
 

also
 

identified.
 

The
 

results
 

showed
 

that
 

the
 

bacterial
 

α-diversity
 

in
 

the
 

inflow
 

section
 

of
 

the
 

sediment
 

was
 

lower
 

than
 

that
 

in
 

Changjiang
 

River
 

and
 

Le’an
 

River,
 

and
 

there
 

were
 

significant
 

differences
 

in
 

the
 

bacterial
 

community
 

structures
 

of
 

different
 

river
 

sections.
 

The
 

complexity
 

of
 

the
 

sediment
 

bacterial
 

co-occurrence
 

network
 

in
 

the
 

inflow
 

section
 

was
 

lower
 

than
 

that
 

in
 

Changjiang
 

River
 

and
 

Le’an
 

River,
 

while
 

the
 

abundance
 

of
 

key
 

species
 

in
 

Le’an
 

River
 

was
 

higher
 

than
 

that
 

in
 

Changjiang
 

River
 

and
 

the
 

inflow
 

section.
 

There
 

was
 

a
 

significant
 

attenuation
 

relationship
 

between
 

the
 

bacterial
 

community
 

and
 

environmental
 

factors,
 

geographical
 

distance,
 

and
 

bacterial
 

community
 

structure
 

was
 

affected
 

by
 

both
 

environmental
 

and
 

geographical
 

factors.
 

Environmental
 

factors
 

had
 

a
 

greater
 

impact
 

on
 

the
 

bacterial
 

community
 

than
 

geographical
 

factors.
 

Heavy
 

metals
 

had
 

the
 

highest
 

explanatory
 

rate
 

of
 

bacterial
 

community
 

structure
 

and
 

key
 

species,
 

which
 

are
 

11. 2%
 

and
 

8. 7%,
 

respectively.
 

Heavy
 

metal
 

and
 

nutrient
 

salt
 

combined
 

pollution,
 

especially
 

heavy
 

metal
 

pollution,
 

led
 

to
 

a
 

significant
 

reduction
 

in
 

bacterial
 

α-diversity
 

and
 

the
 

complexity
 

of
 

co-occurrence
 

patterns.
 

Acidobacteria
 

class
 

and
 

Bacillaceae
 

class
 

were
 

identified
 

as
 

biomarkers
 

of
 

heavy
 

metal
 

pollution
 

in
 

the
 

sediment
 

of
 

Raohe
 

River.
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　 　 河流是水生态系统的重要组成部分,在提供生

态系统服务和维持水生生物多样性中发挥着关键作

用[1-2] 。 河流沉积物可为微生物提供良好的栖息环

境,其富集的复杂细菌群落承担着多种生态功能,对
维持河流生态系统的稳定至关重要[3-5] 。 同时,河流

沉积物细菌对环境压力具有较高的敏感性,其群落

特征已成为反映河流生态系统健康状况的重要指

标[6] 。 因此,探究河流沉积物细菌群落的动态变化

及其影响因素,对于深入理解河流污染状况、保障河

流生态系统健康具有重要意义。
重金属作为一类不可生物降解的污染物,可在

沉积物中长期积累并持续作用于细菌群落。 研究表

明,当某些重金属含量超过一定的阈值时会对沉积

物细菌产生毒性,进而影响细菌丰度、多样性和群落

组成[7-8] 。 Liang 等[9]发现,Cr、Cu、Cd、Ni 和 Zn 对沉

积物细菌 α 多样性存在显著的负面影响,而 Cu、Ni、
Pb 和 Zn 还会导致沉积物细菌丰度降低。 对于细菌

群落的组成,Li 等[10] 研究显示,沉积物中的 Mn 会

引起 变 形 菌 门 ( Proteobacteria ) 和 脱 硫 杆 菌 门

(Desulfobacterota)丰度的显著变化,而 Cd 和 Pb 等

不仅会影响黏菌门(Myxococcota)的丰度,还会干扰

细菌的正常生理功能。 除重金属外,沉积物中的氮、
磷等营养盐对细菌群落的影响同样不可忽视。 研究

发现,总氮(TN)和有效磷( AP)与沉积物细菌的 α
多样性密切相关[11] ,而氨氮( NH+

4 -N) 和总磷( TP)
则会显著改变细菌群落结构[12] 。 此外,沉积物细菌

的种间互作关系也会受到环境条件的影响,例如在

Ni、Cr 和 Cu 等重金属污染的沉积物中,细菌种间协

作明显减弱,网络复杂性和稳定性降低[13] 。 然而,
现有研究多通过室内控制试验开展,且重点关注单

一类别污染物对河流的影响,对于多类别污染共存

条件下自然河流沉积物中细菌群落的分布规律,其
认识仍有待深化[14-16] 。

饶河位于江西省东北部,由北支昌江和南支乐

安河组成,两条支流于鄱阳县姚公渡汇合后,从莲湖

乡附近注入鄱阳湖, 是鄱阳湖五大入湖河流之

一[17] 。 乐安河流经中国产量最高的铜矿———德兴

铜矿,矿区排放的酸性废水和重金属等对其水环境

健康和生态安全造成了不利影响[18-19] 。 此外,由于

近年来流域社会经济快速发展,饶河氮、磷等营养物

质含量升高,其在沉积物中的不断积累造成饶河水

生态系统面临较高的氮、磷污染风险[20-21] 。 为此,
本文探究了饶河沉积物细菌群落在重金属和营养盐

污染下的空间分布特征,识别了关键影响因素,以期

为其他河流生态系统的健康管理提供理论依据。

1　 材料与方法

1. 1　 样品采集

在饶河入湖段( S10 ~ S13)、北支昌江( S1 ~ S9)
和南支乐安河 ( S14 ~ S27) 共设置 27 个采样点

(图 1)。 于 2021 年 3 月使用抓斗式采泥器采集表

层沉积物(0 ~ 20
 

cm),每个采样点采集 3 份样品,共
获得 81 份样品。 将沉积物样品分为 3 份,1 份立即

用于 NH+
4 -N、硝态氮(NO-

3 -N)及亚硝态氮( NO-
2 -N)

的测定;1 份置于-80℃冰箱避光保存,用于 DNA 提

取;剩余部分冷冻干燥后,用于沉积物其他化学指标

及重金属含量测定。

图 1　 采样点位布设

Fig. 1　 Sampling
 

point
 

layout
 

1. 2　 沉积物理化因子及重金属含量测定

沉积物理化因子包括 pH 值、TN、NH+
4 -N、NO-

3 -
N、NO-

2 -N、TP 和 AP。 ①pH
 

值测定:将沉积物冷冻

干燥后,按
 

1 ∶ 2. 5
 

的比例与去离子水混合并振荡,
随后采用

 

pH
 

计( Mettler
 

Toledo
 

FE20,瑞士) 测定。
②TN 含量测定:参照 Chen 等[22] 的方法,将冻干沉

积物样品经浓硫酸消解后,使用连续流动分析仪

( Skalar
 

San + +,
 

Skalar,
 

荷兰) 测定。 ③ NH+
4 -N、

NO-
3 -N 和 NO-

2 -N 含量测定: 新鲜沉积物样品经

2 mol / L 氯化钾溶液浸提后,采用连续流动分析仪测

定。 ④TP 含量测定:经氢氧化钠熔融冻干沉积物样

品后,采用钼锑抗分光光度法测定。 ⑤AP 测定:经
5

 

mol / L 碳酸氢钠溶液对冻干沉积物样品浸提后,
采用钼锑抗分光光度法测定。 ⑥重金属测定:将冻

干沉积物样品采用微波消解法消解后,采用电感耦

合等离子体质谱法( ICP-MS
 

7500,美国) 测定 As、
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Pb、Zn、Cu、Ni、Cr、Cd 含量;采用催化热解 冷原子吸

收分光光度法测定 Hg 含量。 所有重金属污染程度

评估均参照 GB
 

15618—2018《土壤环境质量
 

农用

地土壤污染风险管控标准(试行)》进行[23] 。
1. 3　 DNA 提取和扩增子测序

以 FastDNA
 

Spin
 

Kit
 

for
 

Soil 试 剂 盒 ( MP
 

Biomedicals,美国)提取沉积物的 DNA 为模板,利用

515F ( 5′-GTGCCAGCMGCCGCGGTAA-3′) 和 806R
(5′-GGACTACNNGGGTATCTAAT-3′) 作为引物[24] ,
对细菌的 16S

 

rRNA 基因 V4 高变区进行聚合酶链

式反应(PCR)扩增,并构建基因文库。 将 PCR 产物

混合 后, 利 用 琼 脂 糖 凝 胶 DNA 纯 化 试 剂 盒

(TaKaRa, 日 本 ) 进 行 纯 化, 在 Illumina
 

NovaSeq
 

PE250 测序平台进行测序。 对得到的原始数据进行

拼接、过滤后,基于有效数据将高质量序列聚类为操

作分类单元( operational
 

taxonomic
 

unit,OTU);利用

Silva138 数据库对 OTU 序列进行物种注释。
1. 4　 数据处理与分析

不同河段间的沉积物理化因子、重金属含量、沉
积物细菌多样性及子网络拓扑指标的差异, 用

Kruskal-Wallis 检验在 R 语言(version
 

4. 3. 3)中进行

分析[25] ;沉积物细菌 α 多样性指数的计算、非度量

多维尺度分析 ( non-metric
 

multidimensional
 

scaling
 

analysis, NMDS ) 以 及 置 换 多 元 方 差 分 析

( permutational
 

multivariate
 

analysis
 

of
 

variance,
PERMANOVA)均使用 R 语言中的 vegan 包进行;沉
积物细菌群落距离衰减分析通过 R 语言中的 vegan
和 geosphere 包进行;通过方差分解分析( variation

 

partitioning
 

analysis,
 

VPA) 量化环境因子 (理化因

子、重金属)和地理因子(经度、纬度)对沉积物细菌

群落的影响;使用 R 语言的 psych 包,基于 Spearman
相关性,确定影响沉积物细菌群落多样性、优势菌门

及共现模式的关键因素。
为进一步识别能够反映沉积物重金属污染的关

键分类群,首先对沉积物重金属含量进行
 

Z-score
 

标准化,再使用
 

R
 

语言中的
 

randomForest
 

包,通过

随机森林模型确定生物标志物[26] ;为探究饶河沉积

物细菌的共现模式,借助
 

R
 

语言中的
 

Hmisc、igraph
 

及
 

vegan
 

包,基于较强且显著的相关性( Spearman
 

相关系数∣ r ∣>
 

0. 6,p<0. 01)构建沉积物细菌共

现网络,并利用
 

Gephi
 

软件(version
 

0. 10. 1)完成网

络的可视化。
根据模块内连通度(Z i) 和模块间连通度(P i)

将节点分为 4 类:外围节点(Z i≤2. 5,P i
 ≤0. 62)、连

接节点(Z i
 ≤2. 5,P i > 0. 62)、模块枢纽(Z i > 2. 5,

P i
 ≤0. 62)和网络枢纽(Z i >2. 5,P i >0. 62)。 其中,

连接节点、模块枢纽和网络枢纽被鉴定为关键物

种[27] 。 为探究环境因子对关键物种的影响,通过方

差膨胀系数(variance
 

inflation
 

factor,VIF)筛选环境

因子(VIF
 

小于 10),再使用 R 语言中的 vegan 包进

行冗余分析(redundancy
 

analysis,RDA) [28] 。

2　 结果与分析

2. 1　 沉积物理化因子及重金属含量

基于中位含量,对比分析了昌江、乐安河和入湖

段沉积物理化因子和重金属含量的差异。 如图 2
(图中不同小写字母代表差异显著(p<0. 05),虚线

表示 GB
 

15618—2018 中的重金属污染风险筛选

值)所示,饶河沉积物 pH 值范围为 5. 36 ~ 6. 57,乐
安河沉积物 pH 中位值(5. 92)显著低于昌江(6. 23)
和入湖段(6. 48)。 营养盐含量分析显示,乐安河沉

积物 NO-
3 -N 中位质量比(0. 65 mg / kg) 显著低于昌

江 ( 0. 86 mg / kg ) 和 入 湖 段 ( 1. 08 mg / kg ), TN
(659. 40 mg / kg)和 NH+

4 -N(5. 60 mg / kg)中位质量比

显著低于昌江(1 100. 00、8. 63 mg / kg)。 入湖段沉积

物磷 污 染 相 对 较 重, TP ( 605. 30 mg / kg ) 和 AP
(26. 90 mg / kg ) 中 位 质 量 比 均 显 著 高 于 昌 江

( 488. 60、 18. 64 mg / kg ) 和 乐 安 河 ( 402. 10、
15. 12 mg / kg)。 NO-

2 -N 含量在各河段间未表现出明

显差异。 重金属含量分析表明,饶河沉积物重金属

Ni、Hg、Cu、As、Pb、Cd、Zn 和 Cr 总体质量比分别为

13. 14 ~ 46. 47、0. 04 ~ 0. 33、10. 63 ~ 850. 61、3. 84 ~
45. 32、 8. 75 ~ 59. 15、 0. 06 ~ 4. 47、 51. 49 ~ 373. 45、
33. 49 ~ 130. 85 mg / kg。 与重金属污染风险筛选值相

比,乐安河沉积物 Cu 的中位质量比(165. 19 mg / kg)
超标 3. 30 倍,Cd(0. 81 mg / kg)超标 2. 03 倍;入湖段

As ( 32. 41 mg / kg) 和 Cd ( 0. 97 mg / kg) 分别超标

1. 08 倍和 2. 43 倍。 此外,重金属在饶河 3 个河段

间也表现出空间差异性,具体而言,昌江沉积物 Ni
中位 质 量 比 为 35. 13 mg / kg, 显 著 高 于 乐 安 河

(29. 66 mg / kg);而乐安河沉积物 Hg 中位质量比为

0. 14 mg / kg,显著高于昌江(0. 10 mg / kg),Cu 的污染

程 度 较 高, 其 中 位 质 量 比 显 著 高 于 昌 江

(18. 51 mg / kg)和入湖段(33. 13 mg / kg);入湖段沉积

物 As 中位质量比显著高于昌江(27. 08 mg / kg);乐安

河和入湖段沉积物中 Pb 的中位质量比分别为

23. 34、22. 04 mg / kg,显著高于昌江(17. 11 mg / kg);与
Pb 类似,Cd 在乐安河和入湖段沉积物中的中位质

量比分别比昌江高 219. 8%和 284. 4%;Zn 和 Cr 质

量比在各河段间则无明显差异。
2. 2　 沉积物细菌的多样性与群落组成

通过 16S
 

rRNA 基因扩增子测序,饶河沉积物
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图 2　 饶河沉积物理化因子与重金属含量

Fig. 2　 Physical
 

and
 

chemical
 

factors
 

and
 

heavy
 

metal
 

contents
 

of
 

sediment
 

in
 

Raohe
 

River
 

样品共获得 20 712 个 OTUs。 如图 3 所示,饶河沉积

物细菌多样性与群落组成在不同河段间存在显著差

异。 α 多样性分析结果表明,入湖段 Shannon 指数

和 Chao1 指数均显著低于昌江和乐安河(图 3( a)
(b))。 基于 Bray-Curtis 距离,采用 NMDS 分析饶河

沉积物细菌群落结构差异,结果显示协强系数为

0. 150 8,入湖段、 昌江和乐安河样品明显分离

(图 3(c)),PERMANOVA 分析进一步表明细菌群

落结构在不同河段之间均具有显著差异(表 1)。
经 Silva138 数据库比对,测序获得的数据共注

释得到 108 个细菌门,其中变形菌门、酸杆菌门

(Acidobacteriota)、绿弯菌门(Chloroflexi)、拟杆菌门

(Bacteroidota)、厚壁菌门( Firmicutes) 为优势菌门,
其相对丰度之和在各河段均占 50%以上。 乐安河

的变形菌门相对丰度 ( 35. 49%) 显著高于昌江

(28. 63%)和入湖段(27. 53%),绿弯菌门相对丰度

表 1　 饶河沉积物细菌群落的 PERMANOVA 分析

Table
 

1　 PERMANOVA
 

analysis
 

of
 

bacterial
 

communities
 

in
 

sediments
 

of
 

Raohe
 

River
 

河段 R2 p

昌江 乐安河 入湖段 0. 19 <0. 001
昌江 乐安河 0. 16 <0. 001
昌江 入湖段 0. 12 <0. 001

乐安河 入湖段 0. 12 <0. 001

(5. 49%)显著高于昌江(3. 92%);而入湖段厚壁菌

门相对丰度(12. 20%)显著高于昌江(4. 16%)和乐

安河(1. 56%),绿弯菌门相对丰度(4. 47%)显著高

于昌江(图 3
 

( d)),表明沉积物细菌的优势菌门在

不同河段间也存在显著差异。
2. 3　 沉积物细菌群落变化的驱动因素分析

利用距离衰减分析,探明影响饶河沉积物细菌

群落的主要因素。 结果显示,细菌群落相似性(基

于 1-Bray-Curtis 距离)与环境距离(基于欧氏距离)
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图 3　 饶河沉积物细菌群落多样性与组成

Fig. 3　 Diversity
 

and
 

composition
 

of
 

bacterial
 

communities
 

in
 

sediments
 

of
 

Raohe
 

River

和地理距离呈显著负相关关系(图 4(a)(b)),表明

饶河沉积物细菌群落表现出较强的距离衰减模式,
环境因子和地理因子可能共同驱动沉积物细菌群落

的变化。 VPA 进一步量化了环境因子和地理因子

对饶河沉积物细菌群落差异的贡献,如图 4( c) 所

图 4　 饶河沉积物细菌群落变化的驱动因素分析

Fig. 4　 Analysis
 

of
 

the
 

factors
 

driving
 

variations
 

in
 

bacterial
 

communities
 

in
 

sediments
 

of
 

Raohe
 

River

示,理 化因子、 重金属和地理因子共同解释了

39. 5%的细菌群落变化,其中重金属(11. 2%)和理

化因子(8. 8%)单独解释率高于地理因子(3. 5%)。

进一步通过相关性分析,探究重金属和理化因子与

沉积物细菌群落的潜在关系。 结果表明,细菌 α 多

样性指数( Chao1 和 Shannon 指数) 与 TP 和 AP 等

氮、磷营养盐及 As、Pb、Cd 和 Hg 等多种重金属间存

在显著的负相关关系。 同时,变形菌门与 Cu 呈显

著正相关关系,而与 Ni、Zn 和 As 呈显著负相关关

系;绿弯菌门则与 Cd、As 和 Pb 等存在显著的正相

关关系;厚壁菌门与营养盐( NH+
4 -N、NO-

2 -N 和 AP)
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呈显著正相关关系,但与 Cu 呈显著负相关关系

(图 4(d),∗表示 p<0. 05,∗∗表示 p<0. 01,∗∗∗表示 p
<0. 001)。

图 5　 基于随机森林模型识别饶河沉积物重金属污染的生物标志物

Fig. 5　 Identification
 

of
 

biomarkers
 

for
 

heavy
 

metal
 

pollution
 

in
 

sediments
 

of
 

Raohe
 

River
 

based
 

on
 

random
 

forest
 

model

2. 4　 饶河沉积物重金属污染的生物标志物

基于随机森林模型,在 OTU 水平进行了沉积物

重金属污染的潜在生物标志物筛选(图 5)。 交叉验

证结果显示,当 OTU 数量为 69 时,交叉验证误差最

小。 因此,将细菌中重要性排名前 69 的 OTU 确定

为生物标志物,其属于 27 个纲,主要包括 γ 变形菌

纲 ( Gammaproteobacteria, 11 个 )、 α 变 形 菌 纲

( Alphaproteobacteria, 7 个 )、 酸 微 菌 纲

(Acidimicrobiia, 6 个)、 酸杆菌纲 ( Acidobacteriae,
5 个)和芽单胞菌纲( Gemmatimonadetes,5 个)。 其

中,属于酸杆菌纲和芽单胞菌纲的生物标志物具有

较高的重要性。 同时,Spearman 相关性分析结果显

示,酸杆菌纲和芽单胞菌纲的相对丰度与重金属含

量(Z-score)显著正相关,说明这两个纲可以较好地

反映饶河沉积物中重金属含量的变化。 因此,酸杆

菌纲和芽单胞菌纲可作为监测沉积物中重金属污染

的重要生物标志物。
2. 5　 沉积物细菌群落的共现网络分析

为分析饶河沉积物细菌间的潜在互作关系,基
于 OTUs 构建了共现网络(图 6,括号内为占比)。
该网络共包含 1 304 个节点,其中大部分节点属于

变形菌门、酸杆菌门和放线菌门( Actinobacteriota)
等优 势 菌 门。 在 17 848 条 边 中, 正 相 关 比 例

(80. 21%)显著高于负相关(19. 79%),表明饶河沉

积物细菌间以协作关系为主。 子网络拓扑指标分析

·852·



显示,昌江和乐安河节点数、边数显著高于入湖段,
昌江平均度显著高于乐安河和入湖段,3 个河段的

平均路径长度无显著差异(图 7( a) ( b) ( c) ( d)),
表明入湖段沉积物细菌共现网络复杂性低于昌江和

乐安河。 此外,重金属( Hg、Cd、Zn、Cu 和 Ni) 和营

养盐(TP、AP 和 TN)与子网络的节点数、边数和平

均度呈显著负相关关系,表明这些变量是影响沉积

物细菌共现关系的关键环境因子(图 7(e))。

图 6　 饶河沉积物细菌共现网络

Fig. 6　 Co-occurrence
 

network
 

of
 

sediment
 

bacterial
 

communities
 

in
 

Raohe
 

River

图 7　 饶河沉积物细菌子网络拓扑指标及其与环境因子的相关关系

Fig. 7　 Subnetwork
 

topological
 

indicators
 

of
 

sediment
 

bacterial
 

communities
 

and
 

the
 

relationship
 

between
 

the
 

indicators
 

and
 

environmental
 

factors
 

in
 

Raohe
 

River

基于 Z i、P i 值,在饶河沉积物细菌共现网络中

共识别出 59 个 OTU 为关键物种,其中模块枢纽、网
络枢纽和连接节点各有 36、3 和 20 个(图 8( a))。

这些关键物种分别属于 23 个纲,主要为 α 变形菌纲

和 γ 变形菌纲,二者的相对丰度之和在各河段中均

大于关键物种总丰度的 50%,且乐安河关键物种的

相对丰度 ( 7. 44%) 高于昌江 ( 5. 00%) 和入湖段

(4. 95%)(图 8( b))。 VPA 分析表明,沉积物理化

因子、重金属和地理因子对关键物种组成的总解释

率为 31. 9%,重金属(8. 7%)对关键物种组成的影

响大于理化因子 ( 3. 8%) 和地理因子 ( 2. 0%)
(图 8(c))。 RDA 分析表明,Pb、Cd 和 Hg 等重金属

是影响关键物种组成的重要因素(图 8(d))。

3　 讨　 论

3. 1　 沉积物细菌群落结构及其影响因素

饶河沉积物细菌群落结构在不同河段间存在显

著差异,这可能归因于环境因子和地理因子的影响,
显著的距离衰减模式进一步证实了这一结论

(图 4(a)(b))。
研究结果表明,地理因子与环境因子对沉积物

细菌群落的影响具有同等重要性,这可能主要取决

于扩散限制与环境选择在沉积物细菌群落分布模式

中所发挥的作用[29-30] 。 然而,环境因子对饶河沉积

物细菌群落结构变化的影响强于地理因子,其中重
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图 8　 饶河沉积物细菌群落关键物种及其影响因素

Fig. 8　 Keystone
 

species
 

of
 

bacterial
 

communities
 

and
 

their
 

influencing
 

factors
 

in
 

sediments
 

of
 

Raohe
 

River

金属是关键影响因素(图 4( c)),表明环境选择对

饶河沉积物细菌群落结构的影响可能更为显著,且
相较于营养盐等其他环境因子,沉积物细菌或许对

重金属污染更为敏感。
地理因子与环境因子对沉积物中微生物分布模

式的相对重要性存在较强的尺度依赖性:当空间距

离较大时( >1 000 km),地理因子对沉积物微生物分

布模式的差异影响更为突出;而当空间距离较小时

( <1 000 km),环境因子对沉积物微生物的选择作用

则会强于扩散限制[31] 。 因此,饶河较小的空间尺度

(河长小于 300 km)可能是导致环境因子对其沉积

物细菌群落的影响大于地理因子的原因。
研究表明,沉积物中高含量的重金属会对细菌

的生长繁殖产生抑制作用,从而显著影响细菌群落

组成[10,32] 。 具体而言,Cu 能够通过类芬顿反应生

成强氧化性的羟基自由基,对细菌细胞内的脂质、蛋
白质和 DNA 等造成氧化损伤,显著抑制细菌的生理

活性[33] 。 Ni 则因其强溶解性和渗透性,能够破坏

细菌细胞膜,进而影响蛋白质的结构和功能,且其对

酶活性的抑制作用通常不可逆,会严重阻碍细菌的

生长代谢[34] 。 Pb 可通过与细菌细胞内巯基的特异

性结合,抑制关键酶的活性,同时诱导氧化应激反

应,导致蛋白质和核酸等生物大分子的损伤,从而影

响细菌的生存与功能[35-36] 。 因此,重金属的毒性作

用可能解释了其对细菌 α 多样性的显著抑制

(图 4(d))。 此外,沉积物中过高的氮、磷营养盐含

量也会对细菌群落产生不利影响,进一步降低细菌

的 α 多样性[37] 。 在重金属和营养盐污染等选择压

力下,沉积物细菌中的敏感性物种可能被耐受性物

种所取代,特有物种减少,进而抑制细菌的 α 多样

性[38] 。 这些发现表明,入湖段沉积物中较高的营养

盐和重金属污染水平可能是导致该区域沉积物细菌

α 多样性显著降低的重要原因。
变形菌门是饶河各河段沉积物中的优势菌门,

这可能与其较高的物种多样性和较强的环境适应能

力相关[39-40] 。 研究表明,变形菌门具有丰富的 Cu
相关金属抗性基因,对 Cu 污染具有较高的耐受

性[41] ;Gao 等[42]发现,在 Cu 污染较高的环境中,变
形菌门不仅未受抑制,且其丰度反而呈现出一定的

升高。 因此,乐安河沉积物中较高的 Cu 含量可能
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促进了变形菌门相对丰度的提升,使其显著高于昌

江和入湖段。 然而,其他重金属对变形菌门仍具有

较强的毒性作用,Ni、Zn 和 As 显著抑制了其生存

(图 4(d)),这可能是由于该菌门缺乏相应的金属

抗性基因及代谢途径[43] 。 绿弯菌门相对丰度与重

金属含量显著正相关(图 4( d)),这可能与其对重

金属污染具有较强的适应能力和潜在抗性有

关
 [44-45] ,说明了乐安河和入湖段沉积物中较高的重

金属含量可能是导致绿弯菌门相对丰度显著高于昌

江的原因。 此外,研究发现入湖段厚壁菌门相对丰

度显著高于昌江和乐安河(图 3( d)),这可能归因

于厚壁菌门在富营养盐环境中的生存优势[7,46] ,入
湖段沉积物中较高的营养盐含量为其提供了良好的

生长条件。 与之相反,沉积物中的 Cu 显著抑制了

厚壁菌门的活性。 因此,乐安河沉积物中较高的 Cu
含量可能也是导致其厚壁菌门相对丰度低于昌江和

入湖段的原因之一。
3. 2　 沉积物重金属污染的生物标志物

沉积物细菌能快速响应环境条件的变化,可作

为监测沉积物环境质量的有效指标[47] 。 本研究中,
重金属是饶河沉积物细菌群落变化的关键驱动因

子。 因此,基于随机森林模型,在饶河沉积物细菌群

落中筛选了重金属污染的生物标志物。 结果表明,
酸杆菌纲和芽单胞菌纲可较好地指示饶河沉积物重

金属污染(图 5)。 Li 等[48]研究表明,酸杆菌相对丰

度的增加与环境中的 Cd 污染具有较强的相关性,
其可作为沉积物 Cd 污染的生物标志物。 Li 等[49]发

现,酸杆菌可在 As、Cu 和 Cr 等重金属污染的沉积

物中富集,其相对丰度与沉积物中重金属含量呈显

著正相关,且其可能还具有重金属污染修复潜力。
芽单胞菌纲对重金属也具有较强的抵抗能力,可在

重金属污染较为严重的环境中生存[50] 。 Chen 等[51]

研究发现,芽单胞菌在矿区重金属污染的沉积物环

境中相对丰度显著升高;酸杆菌纲和芽单胞菌纲在

重金属污染的沉积物中表现出较高的活性,这可能

是因为其具备相应的代谢途径,能迅速适应重金属

污染。 具体而言,酸杆菌能够分泌胞外聚合物,以抵

御重金属的毒害,而芽单胞菌则可利用尿素酶和过

氧化氢酶等机制对多种重金属产生抗性[52] 。 这些

发现也表明酸杆菌纲和芽单胞菌纲可能具有较为丰

富的重金属抗性基因,对重金属污染具有较高的耐

受性,二者重金属抗性物种的富集可反映沉积物中

重金属污染的发生。 综上,推测酸杆菌纲和芽单胞

菌纲可作为饶河沉积物重金属污染的潜在生物标志

物。 但是,酸杆菌纲和芽单胞菌纲作为重金属污染

生物标志物在不同环境条件下的适用性仍需通过未

来的研究进一步加以验证。
3. 3　 沉积物细菌共现模式及其影响因素

在自然生境中,微生物会通过复杂的共现关系

形成生物共现网络,从而增强其对环境刺激和污染

物胁迫的抵抗能力[53] 。 饶河沉积物细菌群落共现

网络的节点主要属于变形菌门等优势菌门,且正相

关的比例较高(图 6),表明这些优势菌间可能具有

密切的协作关系,并对共现网络具有重要作用。 因

此,环境因子空间异质性导致的优势菌门组成差异

也可能改变菌群间的共现模式,进而影响细菌群落

结构。 同时,网络拓扑指标的变化反映了网络复杂

性、稳定性的差异,复杂的共现网络有利于维持沉积

物细菌群落的稳定[54] 。 然而,入湖段沉积物细菌共

现网络的复杂性较低,这可能归因于营养盐和重金属

污染的不利影响(图 7(e)),较高的营养盐和重金属

含量干扰了细菌间的相互作用,削弱了细菌群落对环

境条件改变的适应能力,从而影响了其稳定。
关键物种对维持微生物群落乃至生态系统的稳

定性同样具有重要作用,其组成的变化可导致微生

物群落结构的显著改变[55] 。 饶河沉积物细菌关键

物种主要受重金属调控(图 8(c)(d)),表明不同河

段间重金属含量的差异可能通过改变关键物种组

成,进而影响了细菌共现网络的复杂性。 α 变形菌

和 γ 变形菌在饶河沉积物细菌关键物种中具有主

导地位(图 8(b))。 Shi 等[13]研究发现,二者是沉积

物中营养盐转化的重要参与者,且其还具备重金属

抗性和解毒能力,表明 α 变形菌和 γ 变形菌可能有

助于缓解重金属和营养盐污染对饶河沉积物细菌的

不利影响,维持共现网络的复杂性与稳定性。 此外,
当沉积物细菌群落中存在较多关键物种时,有利于

保持群落的平衡;而某些关键物种的消失,则可能对

群落结构造成严重的负面影响[52] 。 因此,乐安河较

高的关键物种丰度可能有助于增强其共现网络的复

杂性,提高其沉积物细菌群落对重金属的适应能力,
这可能是乐安河沉积物细菌应对重金属污染的一种

生存策略。
重金属污染对沉积物细菌的多样性、组成及共

现模式具有重要影响,是导致饶河不同河段沉积物

细菌群落差异显著的关键因素。 乐安河流域采矿活

动引发的重金属排放可能是造成饶河沉积物重金属

污染的重要原因[18-19] ,而乐安河及入湖段沉积物中

较高的重金属含量也印证了这一观点(图 2)。 重金

属由于其生物毒性,对沉积物细菌造成了较高的环

境压力,驱动着沉积物细菌群落结构的变化,这可能

进一步影响了河流生态系统的稳定[9] 。 此外,入湖

段较低的细菌 α 多样性和共现网络复杂性表明,在
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重金属污染下,沉积物中较高含量的氮、磷营养盐可

能进一步加剧对细菌群落的危害。 因此,加强饶河

沉积物重金属污染治理,同时关注营养盐污染,减少

来自人为活动引起的污染输入,对维持饶河沉积物

细菌多样性及其水生态系统的健康具有重要作用。
然而,自然河流沉积物中细菌群落的分布受多种环

境因素共同调控,未来研究应更加系统地整合多维

度环境变量,以全面揭示其分布规律,为河流健康管

理提供科学依据。

4　 结　 论

a.
 

饶河沉积物细菌群落在不同河段表现出显

著的空间异质性,饶河入湖段沉积物细菌 α 多样性

及共现网络复杂性均低于昌江和乐安河,而乐安河

的关键物种丰度高于昌江和入湖段。
b.

 

重金属对饶河沉积物细菌群落的影响强于

营养盐和地理因子,其中 Pb、Cd 和 Hg 等重金属是

关键驱动因子。 与昌江和乐安河相比,入湖段沉积

物中重金属与营养盐的复合污染导致了细菌 α 多

样性及共现网络复杂性显著降低。
c.

 

重金属对饶河沉积物中细菌群落的组成具

有显著影响。 变形菌门、绿弯菌门和厚壁菌门等饶

河沉积物细菌群落优势菌门均与重金属显著相关。
酸杆菌纲和芽单胞菌纲可作为有效的生物标志物,
用于指示饶河沉积物中的重金属污染状况。
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