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研究报告 

汾河入黄口夏季微生物群落结构分析 

刘峰  冯民权*  王毅博 
西安理工大学 省部共建西北旱区生态水利国家重点实验室  陕西 西安  710048 

摘  要：【背景】河流交汇区日益成为流域生态治理的焦点和热点之一。【目的】探明汾河入黄口微生

物群落结构及其主要环境影响因子。【方法】应用 16S rRNA 基因 Illumina MiSeq 高通量测序技术，分

析了汾河入黄口夏季微生物群落结构，并利用典范对应分析(Canonical correspondence analysis，CCA)

了解影响微生物群落的主要环境因子。【结果】多样性指数分析表明该区域微生物群落多样性较高。

微生物多样性分析发现优势菌门为变形菌门 (Proteobacteria)、厚壁菌门 (Firmicutes)、拟杆菌门

(Bacteroidetes)和放线菌门(Actinobacteria)；在属分类水平上，相对丰度最高的菌属为芽孢杆菌属

(Bacillus)，其次为乳球菌属(Lactococcus)和 hgcI_clade。Spearman 相关性分析及典范对应分析表明环

境因子对水体微生物群落结构具有显著影响。【结论】汾河与黄河微生物群落组成具有一定的差异，

不同环境因子对不同微生物的影响程度不同，pH 和溶解氧(Dissolved oxygen，DO)是汾河入黄口微生

物群落结构的主要影响因子。 

关键词：汾河入黄口，微生物，高通量测序，群落结构 

Microbial community structure of estuary of the Fenhe River into 
the Yellow River in summer 
LIU Feng  FENG Min-Quan*  WANG Yi-Bo 
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Abstract: [Background] River confluences have become a focus in ecological management of a river basin. 
[Objective] The microbial community structure and main influencing environmental factors at the estuary of 
the Fenhe River into the Yellow River were studied. [Methods] The microbial community structure at 
estuary of the Fenhe River into the Yellow River in summer was analyzed by means of 16S rRNA gene-based 
Illumina MiSeq high-throughput sequencing, and the main environmental factors affecting the microbial 
community were identified by canonical correspondence analysis. [Results] The alpha-diversity analysis 
revealed that the diversity of microbial community was high in this area. Microbial diversity analysis 
indicated that the dominant bacterial phyla were Proteobacteria, Firmicutes, Bacteroidetes and 
Actinobacteria; at genus level of taxonomic criteria, the dominant genus was Bacillus, followed by 
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Lactococcus and hgcI_clade. Spearman correlation analysis and canonical correspondence analysis (CCA) 
showed that environmental factors had significant effects on the microbial community structure of water. 
[Conclusion] The microbial community composition was different between the Fenhe River and the Yellow 
River, different environmental factors had distinct effects on diverse microorganisms. The microbial 
communities were mostly affected by pH and dissolved oxygen (DO) at the estuary of the Fenhe River into 
the Yellow River. 

Keywords: Estuary of the Fenhe River into the Yellow River, Microorganisms, High-throughput sequencing, 
Community structure 

河流是地表各物质间迁移转化的载体，在碳、

氮、磷等生源要素循环中发挥着重要作用[1]。近年

来，大量氮、磷和有机物等污染物排放到河流水体，

导致河流水质明显下降，生态环境日益恶化[2-3]。微

生物在河流污染物降解和碳、氮、磷等生源要素迁

移转化过程中具有不可或缺的作用，同时微生物对

外界环境的变化非常敏感[4-7]。因此，河流微生物

的多样性可以作为判断流域生态环境健康程度的

重要生物指标[8]，全面了解河流中微生物群落结构

特征及其影响因素，对于保护河流生态环境具有积

极意义。 

随着分子生物学技术的不断发展，微生物的研究

手段已从纯培养技术、各种分子指纹图谱技术[变性

梯度凝胶电泳(Denaturing gradient gel electrophoresis，

DGGE)、温度梯度凝胶电泳(Temperature gradient 

gel electrophoresis，TGGE)、PCR-DGGE、末端限制

性片段长度多态性分析(Terminal-restriction fragment 

length polymorphism，T-RFLP)等]、荧光杂交技术

等向高通量测序技术逐渐转化。高通量测序技术可

以快速、详细且准确地了解微生物的群落结构[9]，

已广泛应用于湿地[10]、湖泊[11]、水库[12]、河流[13-14]

和海洋[15]等环境中的微生物群落结构研究。基于

16S rRNA 基因的高通量测序研究表明[16]变形菌

门(Proteobacteria)、蓝菌门(Cyanobacteria)、放线

菌门(Actinobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、

厚壁菌门(Firmicutes)和疣微菌门(Verrucomicrobia)

等微生物类群在地表水环境中分布广泛。目前，我

国已有较多研究者利用分子生物学技术研究了河

流微生物群落结构，王鹏等[9]研究发现赣江南昌段

细菌优势类群为放线菌门，唐婧等[17]研究发现河

流水质发生变化会引起河流细菌群落结构发生改

变。然而，河流交汇区微生物群落结构的相关研究

却鲜有报道。 

汾河是黄河第二大支流，汾河入黄口是典型的

河流交汇区，具有独特的生态学研究意义。河流交

汇区是水体污染物混合、输移和富集的重要控制

点，受到了人们的特别关注，但是关于河流交汇区

微生物多样性的研究比较缺乏。目前还未有关于汾

河流域微生物群落多样性的相关研究，尚不清楚汾

河水系，特别是汾河入黄口处的微生物群落特征。

本研究采用高通量测序技术首次分析了汾河入黄

口处的微生物群落特征，讨论微生物群落结构与环

境因子的关系，这对于更好地了解汾河入黄口微生

物多样性和判断汾河入黄口生态环境健康程度，以

及对汾河入黄口的环境监测和生态修复具有重要

的科学意义。 

1  材料与方法 

1.1  主要试剂和仪器 

OMEGA Soil DNA Kit，Omega 公司；核酸纯

化试剂盒，Beckman 公司；HiFi Hot Start Ready Mix

高保真酶，KAPA Biosystems 公司。PCR 仪，Bio-Rad

公司；电泳仪、凝胶成像仪，上海天能科技有限公

司；台式高速离心机，Eppendorf 公司；紫外分光

光度计，HACH 公司。 

1.2  样点布设及水样采集 

采样区域属于干支流交汇河段，包括入黄口上

游黄河段和汾河段、汾河与黄河交汇口、入黄口下

游黄河段。如图 1 所示，该采样区域共布设 9 个采

样断面，在入黄口上游黄河段布设采样断面 H1 和 
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图 1  采样断面分布图 
Figure 1  Map of sampling sections  

 
H2；考虑交汇口水力条件复杂，在汾河与黄河交汇

口设置 3 个采样断面(H3、H4 和 H5)；入黄口下游

黄河段布设采样断面 H6 和 H7；在入黄口上游汾河

段布设采样断面 F3 和 F4。2017 年 8 月对汾河入黄

口进行样品采集，采集该区域汾河(采样断面 F3 和

F4)、黄河(采样断面 H1−H7)中泓垂线水面以下 0.5 m

处的水体样品，采样断面布设见图 1。现场采集的

水样装于灭菌的聚乙烯细口瓶中，并用冰袋冷藏保

存。运回到实验室后，用 0.22 μm 微孔滤膜过滤水

样，收集滤膜置于干冰中冷冻保存。 

1.3  水体水质指标分析方法 

使用便携式多参数分析仪现场测定水样中的

溶解氧(Dissolved oxygen，DO)、温度和 pH。采

用 国 标 法 测 定 水 体 中 化 学 需 氧 量 (Chemical 

oxygen demand，COD)、总磷(Total phosphorus，TP)、

NH4
+-N (氨氮)与总氮(Total nitrogen，TN)。COD

按照重铬酸盐法(GB 11914-89)测定；TP 按照钼酸

铵分光光度法(GB 11893-89)测定；NH4
+-N 采用纳

氏试剂分光光度法(HJ 535-2009)测定；TN 采用

碱性过硫酸钾消解紫外分光光度法(HJ 636-2012)

测定。 

1.4  DNA 提取与高通量测序 

用 OMEGA Soil DNA Kit 提取截留在滤膜上的

微生物 DNA，上样于 1%琼脂糖凝胶孔中，120 V

恒压电泳 15 min 后检测提取的 DNA 纯度。DNA 电

泳结果符合质量要求，可以进行后续实验。以提取

的 DNA 为模板，用引物 343F (5′-TACGGRAGGCA 

GCAG-3′)和 798R (5′-AGGGTATCTAATCCT-3′)进

行 PCR 扩增微生物 16S rRNA 基因 V3−V4 高变

区。PCR 反应体系(30 μL)：2×HiFi Hot Start Ready 

Mix 15 μL，引物 343F 和 798R (10 μmol/L)各 1 μL，

DNA 模板 50 ng，ddH2O 补足到 30 μL。PCR 反应

条件：94 °C 5 min；94 °C 30 s，56 °C 30 s，72 °C 

30 s，35 个循环；72 °C 7 min。使用琼脂糖凝胶电

泳检测 PCR 扩增产物的纯度，检测后的产物使用

磁珠纯化，纯化后作为二轮 PCR 扩增的模板，并

再次使用琼脂糖凝胶电泳检测产物纯度，检测后使

用磁珠纯化，对纯化后的 PCR 产物进行 Qubit 定量。

按照 PCR 产物的浓度进行等量混样，在 Illumina 

MiSeq 测序平台上测序。 

1.5  生物信息学分析 

由 Illumina MiSeq 测序所得的原始双端测序

数据去杂(去掉3′端或者 5′端模糊的碱基或低质量的

碱基)并拼接，拼接后的数据进一步去杂。对原始两

端序列使用 Trimmomatic (V0.35)软件去杂；去杂后

的两端数据使用 FLASH (V1.2.11)软件进行拼接；

使用 QIIME (V8.0)软件对拼接后的原始数据进一步

去杂；采用 UCHIME (V4.2)去除嵌合体得到优质

序列；用 USEARCH (V2.4.2)软件对所有的优质序

列以 97%相似度进行 OTU (Operational taxonomic 

unit，可操作分类单元）划分；在划分的 OTU 中找

出丰度最大的序列作为代表序列；与 Silva 数据库

(V123)[18]进行比对后最终得到系统发育树和 OTU

代表的分类信息，并在各个分类水平上统计每个样

品的群落结构组成。 

2  结果与分析 

2.1  理化因子分析 

分析结果表明(表 1)，汾河水体 DO 明显低于黄

河；汾河和黄河各采样点表层水体水温范围为

30.9−32.1 °C，汾河水温略高于黄河，可能与水体颜 
 
 



刘峰等: 汾河入黄口夏季微生物群落结构分析 57 

 

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

 

表 1  各取样点水体水质指标 
Table 1  Water quality parameters of different sampling sites 

Sample name DO (mg/L) Temperature (°C) pH COD (mg/L) TP (mg/L) NH4
+-N (mg/L) TN (mg/L) 

F3 4.73 32.1 6.78 76 0.60 2.50 4.10 

F4 4.28 31.2 7.12 63 0.57 2.00 3.30 

H1 6.66 30.9 7.29 49 0.41 1.10 2.10 

H2 6.43 31.1 7.01 39 0.48 1.02 2.00 

H3 6.62 31.3 6.98 31 0.45 0.97 1.83 

H4 6.65 32.1 6.95 30 0.32 0.87 2.35 

H5 5.70 32.0 7.12 28 0.37 0.72 1.23 

H6 6.72 32.0 7.20 34 0.33 0.75 1.16 

H7 6.62 31.1 7.42 24 0.31 0.61 1.09 

 
色或周围环境有关；汾河与黄河各取样点 pH 在 7.00

左右；黄河各样点的 COD、TP、NH4
+-N 与 TN 等

水质指标均低于汾河。汾河水质整体上劣于黄河，

汾河水流入黄河使黄河水质变差。 

2.2  微生物群落丰度与多样性 

9 个样点水样通过 MiSeq 高通量测序共得到高

质量 16S rRNA 基因序列 102 977 条，以 97%的序

列相似度对得到的基因序列进行 OTU 划分，共

获得 3 478 条 OTU，单个样点水样的 OTU 数量

为 1 620−2 811。汾河入黄口各样点的 OTU 数量和

多样性指数如表 2 所示，各样本文库的覆盖率

(Coverage)范围都在 98.5%以上，表明测序深度可以

反映汾河入黄口水体中微生物群落的真实情况。由

Chao1 丰度指数可知，黄河 H5 样点微生物丰度最

高；汾河 F4 样点 Chao1 指数低于 2 000，微生物丰

度最低。汾河入黄口各样点 Shannon 多样性指数的

变化幅度较大，变化范围在 4.91−7.81 之间，黄河

H5 样点 Shannon 值最大，黄河 H6 样点 Shannon 值

最小，说明黄河 H5 样点的微生物多样性最高，汾

河与黄河交汇后使黄河样点间微生物多样性差异

增大。9 个样点的 Simpson 指数在 0.81−0.98 之间，

其中黄河 H6 样点 Simpson 指数值为 0.81，与其它

样点 Simpson 指数(0.91−0.98)有差异，说明黄河 H6

样点水体 OTU 数的分布与其它样点差异较大。 

用等级-多度(Rank-abundance)曲线(图 2)[19]比

较了 9 个取样点微生物的物种丰度和均匀度。由 

表 2  各取样点水体微生物群落多样性指数 
Table 2  Diversity index of microorganisms in each 
sampling site 

Sample 
name 

Number 
of OTUs

Chao1 
index 

Coverage 
Shannon 

index 
Simpson 

index 

F3 2 057 2 031 0.988 6 6.59 0.93 

F4 1 620 1 990 0.988 9 7.51 0.98 

H1 2 154 2 239 0.987 1 6.87 0.93 

H2 2 363 2 215 0.987 3 6.66 0.94 

H3 2 426 2 385 0.985 1 6.55 0.93 

H4 2 433 2 537 0.985 1 7.39 0.95 

H5 2 811 2 641 0.985 2 7.81 0.97 

H6 1 882 2 004 0.986 2 4.91 0.81 

H7 2 288 2 147 0.986 5 6.09 0.91 

 

 
 

图 2  Rank-abundance 曲线 
Figure 2  Rank-abundance curve 
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图 2 可见，在水平方向上黄河 H5 样点的曲线宽度

最大，其丰富度最大，而汾河 F4 样点的微生物丰

富度最小，汾河微生物丰度低于黄河；黄河 H6 样

点的 Rank-abundance 曲线最不平滑，表明黄河 H6

样点物种的均匀度最不均匀，黄河 H5 样点的曲线

最平滑，其物种均匀度最均匀；而各取样点的

Rank-abundance 曲线形状相似，可近似认为汾河入

黄口物种组成的均匀程度基本一致，物种组成均

匀。Venn 图分析表明(图 3)，黄河 H5 点的 OTU 数

目最多，汾河 F4 点的 OTU 数目最少；9 个点共有

816 个相同的 OTU，占 OTU 总数的 6.04%。Weighted 

UniFrac 距离和 Unweighted UniFrac 两个指标可以

用来衡量样品间的相异系数，其值代表 2 个样品在

微生物物种多样性方面的相似性。UniFrac 距离数

值在 0−1 之间，距离为 0 则相似性高，而距离为 1 则

差异较大。根据 Weighted UniFrac 和 Unweighted 

UniFrac 距离绘制 Heatmap 图(图 4)，分析表明汾河

和黄河的微生物差异性大于汾河与黄河内各样点

间的微生物差异性，汾河与黄河微生物群落组成

具有一定的差异。非度量多维尺度分析(Nonmetric 

multidimensional scaling，NMDS)表明(图 5)，黄河

H1、H2、H3 样点间具有相似的微生物群落结构； 

 
 

图 3  OTU 数量的韦恩图 
Figure 3  Venn diagram of OTUs number in each sampling 
site 

 
汾河 F3 和 F4 样点间具有相似的微生物群落结构；

而黄河 H4、H5、H6 和 H7 间微生物群落结构差异

较大。汾河与黄河交汇前河流各采样点具有相似的

微生物群落结构，但汾河与黄河各样点微生物群落

结构差异明显。汾河与黄河交汇后，汾河水携带大

量微生物进入黄河，黄河水质发生变化，导致黄河

各采样点微生物群落结构差异较大。 
 

 
图 4  Weighted UniFrac 和 Unweighted UniFrac 距离 Heatmap 图 
Figure 4  Weighted and Unweighted UniFrac distances heatmap 
注：同一方格中，上下两个值分别代表 Unweighted UniFrac 距离和 Weighted UniFrac 距离. 
Note: In the same square, the upper and lower values represent the unweighted UniFrac distance and the weighted UniFrac distance, respectively. 
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图 5  NMDS 分析图 
Figure 5  Analysis diagram of NMDS 

 

2.3  微生物群落结构 

汾河入黄口水体微生物群落结构在门分类水

平上具有较高的多样性(以丰度排序前三十的物种

绘制相对丰度图，见图 6)，门类数目远超过赣江南

昌段等河流[9]。从门分类水平看，相对丰度从高到

低 依 次 是 变 形 菌 门 (Proteobacteria) 、 厚 壁 菌 门 

(Firmicutes)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、放线菌门

(Actinobacteria)、芽单胞菌门(Gemmatimonadetes)、

酸杆菌门(Acidobacteria)、绿菌门(Chlorobi)、蓝细菌

门(Cyanobacteria)、硝化螺旋菌门(Nitrospirae)、疣

微菌门(Verrucomicrobia)、迷踪菌门(Elusimicrobia)、

纤维杆菌门(Fibrobacteres)、螺旋体门(Spirochaetae)、

衣原体门(Chlamydiae)、TM6、Parcubacteria、梭杆

菌门(Fusobacteria)、浮霉菌门(Planctomycetes)、绿

弯 菌 门 (Chloroflexi) 、 柔 膜 菌 门 (Tenericutes) 、

Gracilibacteria、装甲菌门(Armatimonadetes)、TA06、

Latescibacteria、Candidate_division_OP3、OC31、

WCHB1_60、Saccharibacteria、Aminicenantes、嗜

热丝菌门(Caldiserica)。分析各个取样点的微生物群

落结构，汾河入黄口菌群主要属于 9 个细菌门类(平

均相对含量大于 0.5%，见表 3)。总体上，变形菌门

是汾河入黄口的优势菌门，各采样点相对丰度均在

40%以上，F4 样点高达 75.04%。厚壁菌门、拟杆

菌门、放线菌门、芽单胞菌门和酸杆菌门是汾河入

黄口微生物群落的次优势菌门，5 个菌门的平均相 

 

 
 

图 6  各样点在门分类水平上的微生物类群比较 
Figure 6  Comparison of microorganism groups in each sampling site at phylum level 
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表 3  门水平上的样点优势菌分布特征 
Table 3  Dominant bacteria’s distribution characteristics of each sampling site at phylum level (%) 

Phylum H1 H2 H3 H4 H5 H6 H7 F3 F4 

Proteobacteria 58.89 46.82 45.83 57.37 60.94 61.74 41.45 43.67 75.04 

Firmicutes 12.39 30.16 35.37 19.65 16.15 8.60 42.74 42.01 5.93 

Bacteroidetes 10.95 9.67 8.30 11.39 12.65 5.26 6.49 7.62 10.19 

Actinobacteria 10.59 6.65 4.48 5.35 3.39 17.97 4.59 2.29 2.74 

Gemmatimonadetes 2.11 1.61 1.77 1.55 1.29 1.02 1.14 0.75 0.94 

Acidobacteria 1.52 1.24 1.04 1.08 1.01 2.50 1.02 0.54 0.72 

Chlorobi 0.86 0.66 0.47 0.61 0.66 1.19 0.40 0.56 0.71 

Cyanobacteria 0.55 1.17 0.48 0.37 0.60 0.56 0.57 0.31 0.78 

Nitrospirae 0.60 0.48 0.48 0.65 0.79 0.34 0.30 0.42 0.58 

 
对丰度比例分别占总微生物群落的 23.67%、9.17%、

6.45%、1.35%和 1.19%，其它菌门的平均相对丰度

均低于 1%。变形菌门下的 Alphaproteobacteria、

Betaproteobacteria 、 Deltaproteobacteria 、

Gammaproteobacteria、Epsilonproteobacteria 等 5 个

变形菌纲在汾河入黄口各个取样点均被检出，但

汾 河 和 黄 河 的 优 势 变 形 菌 纲 存 在 差 异 ， 其 中

Betaproteobacteria 是汾河水体中的优势菌纲，在汾

河采样点相对丰度较高，介于 25.85%−48.03%之间；

Alphaproteobacteria 是黄河水体中的优势菌纲，相

对丰度介于 15.62%−43.66%之间。 

在属水平上，相对丰度从高到低依次是芽孢杆

菌属(Bacillus)、乳球菌属(Lactococcus)、hgcI_clade、

硫 杆 菌 属 (Thiobacillus) 、 亚 硝 氮 氧 化 菌 属

(Candidatus_Nitrotoga)、MWH_UniP1_aquatic_group、

嗜 氢 菌 属 (Hydrogenophaga) 、 CL500_29_marine_ 

group 、 OM27_clade 、 链 球 菌 属 (Streptococcus)、

Methyloversatilis 、 陶 厄 氏 菌 属 (Thauera) 、

marine_group、肉食杆菌属(Carnobacterium)、12up、

肠球菌属(Enterococcus)、Perlucidibaca、Acidibacter、

假螺菌属(Pseudospirillum)、Leptothrix、Rheinheimera、

BD1_7_clade、Fluviicola、硝化螺旋菌属(Nitrospira)、

亚硝酸菌属(Nitrosomonas)、Sulfuritalea、水杆菌属

(Aquabacterium) 、 Polynucleobacter、 纤 维 弧 菌 属

(Cellvibrio)、蛭弧菌属(Bdellovibrio)。对样品和 OTU

类型进行聚类后按相对丰度绘制热图(图 7)，以颜色

深 浅 表 示 相 对 丰 度 数 值 大 小 。 芽 孢 杆 菌 属

(Bacillus)、乳球菌属(Lactococcus)和 hgcI_clade 在

各取样点丰度均很高，表明这 3 个属是汾河入黄口

的优势菌属。 

2.4  微生物群落与环境因子的关系 

图 8 是水体环境因子与微生物群落之间关系的

典范对应分析(Canonical correspondence analysis，

CCA)，由 CCA 分析可以直接看出微生物群落组成

与环境因子的关系，若图中箭头越长并且与两轴夹

角越小，则此环境因子与微生物群落关系就越密

切。由图 8 可以看出，各环境因子与两轴都有夹角，

说明水体环境因子对微生物群落的组成都有一定

的影响。汾河入黄口微生物群落与环境因子的 CCA

分析的显著性 P 值表明：DO (P=0.003)对微生物群

落结构影响的显著性最高；pH (P=0.005)对微生物

群落结构的影响也较为显著；微生物群落的组成受

其它环境因子如温度(P=0.538)、COD (P=0.017)、

TP (P=0.202)、NH4
+-N (P=0.009)、TN (P=0.015)的

影响显著性较小(P>0.005)，所以 pH 和 DO 是影响

微生物群落组成的主要环境因子。由图 8 中各样点

与环境因子的夹角(锐角表示正相关，钝角表示负相

关)可以看出：F3、F4、H5 样点的微生物群落组成

与温度、COD、TP、NH4
+-N、TN 正相关，与 pH、

DO 负相关；而 H1、H2、H3、H6、H7 样点微生物 
 



刘峰等: 汾河入黄口夏季微生物群落结构分析 61 

 

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

 

 
 

图 7  各样点优势菌属热图 
Figure 7  Heatmap of dominant bacterial genus in each sampling site 

 

 
 

图 8  微生物群落与环境因子的典范对应分析图 
Figure 8  Canonical correspondence analysis (CCA) graph 
for microorganisms community and environmental factors 

 
群落组成与温度、COD、TP、NH4

+-N、TN 负相关，

与 pH、DO 正相关。将代表环境因子的箭头延长，

样点垂直投射于射线上，沿着箭头方向，环境因子

对样点微生物群落的影响程度增大。pH 对 H7 样

点微生物群落组成影响程度最大；H2 样点微生物

群落组成受 DO 的影响程度最大；TP、NH4
+-N、

TN、COD 对 F3 样点微生物群落组成影响程度

最大。 

优势菌属与水质指标间的 Spearman 相关性分

析如表 4 所示，hgcI_clade、MWH_UniP1_aquatic_ 

group、marine_group 和 CL500_29_marine_group 与

DO 显著正相关，而硫杆菌属、亚硝氮氧化菌属、

嗜氢菌属、Methyloversatilis 和 Thauera 与 DO 显著

负相关；部分优势菌属(hgcI_clade、MWH_UniP1_ 

aquatic_group 、 Methyloversatilis、 marine_group)

与温度及 pH 显著相关；嗜氢菌属与 COD、TP、

NH4
+-N 、 TN 呈 正 相 关 ； Methyloversatilis 和

Thauera 与 TN 呈正相关关系，而 marine_group

与 TN 呈负相关关系；芽孢杆菌属、乳球菌属、

OM27_clade、Carnobacterium 和 12up 与环境因子

的相关性都很小。 
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表 4  优势菌属与环境因子的 Spearman 相关性分析 
Table 4  Spearman correlation analysis of dominant bacteria and environmental factors 

Genus DO Temperature pH COD TP NH4
+-N TN 

Bacillus −0.18 0.17 −0.39 −0.17 0.05 −0.03 −0.02 

Lactococcus −0.12 0.07 −0.26 −0.30 −0.08 −0.17 −0.15 

hgcI_clade 0.88 −0.36 0.46 −0.20 −0.52 −0.33 −0.45 

Thiobacillus −0.85 0.33 −0.33 0.07 0.30 0.18 0.45 

Candidatus_Nitrotoga −0.82 0.38 −0.23 0.13 0.28 0.15 0.35 

MWH_UniP1_aquatic_group 0.77 −0.52 0.70 −0.15 −0.53 −0.32 −0.47 

Hydrogenophaga −0.73 0.16 −0.35 0.55 0.63 0.65 0.78 

CL500_29_marine_group 0.84 −0.25 0.30 −0.13 −0.38 −0.25 −0.37 

OM27_clade −0.37 −0.05 −0.18 −0.07 0.25 0.12 0.20 

Streptococcus −0.12 0.07 −0.26 −0.30 −0.08 −0.17 −0.15 

Methyloversatilis −0.84 0.53 −0.49 0.17 0.37 0.25 0.50 

Thauera −0.76 0.27 −0.25 0.25 0.33 0.35 0.60 

Marine_group 0.83 −0.52 0.59 −0.22 −0.47 −0.37 −0.60 

Carnobacterium −0.19 −0.03 −0.25 −0.33 −0.05 −0.15 −0.13 

12up −0.63 0.35 −0.03 0.18 0.17 0.15 0.35 

注：表中数值展示 Spearman 相关系数值，正值代表正相关，负值代表负相关，数值大小代表相关性的高低. 
Note: The values of Spearman correlation are shown in the table; Positive values represent positive correlations, negative values represent 
negative correlations, and numerical values represent high or low correlations. 

 

3  讨论 

微生物多样性分析结果受选择的 16S rRNA 基

因扩增区域的影响。Claesson 等[20]对 16S rRNA 基

因 9 个可变区进行了扩增并分析比对到属水平上的

准确率，结果表明 V3、V4 和 V5 区相对较好，V3/V4

区相对其他区域对特异性引物有显著的扩增偏好

性。V3−V5 区引物应用较为广泛[21]，本研究对微

生物 16S rRNA 基因 V3−V4 高变区进行了测序，

分析了汾河入黄口区域的水体中微生物群落多样

性。以 97%的序列相似性把得到的基因序列划分为

1 620−2 811 条 OTU。汾河入黄口微生物 Shannon

多样性指数远远高于以 16S rRNA 克隆文库技术对

细菌多样性进行分析的黄河下游河段(Shannon 值

为 2.17−4.40)[22]，说明利用高通量测序研究微生物

多样性优于 16S rRNA 克隆文库分析。汾河与黄河

的微生物群落结构具有一定的差异性，这与 Jackson

等[23]的研究结果有一致性，他们发现密西西比河

的主干流细菌群落与支流的细菌群落组成显著

不同。 

本研究发现，汾河入黄口水体中变形菌门、放

线菌门和厚壁菌门处于优势地位。汾河入黄口微生

物群落组成中的变形菌门、放线菌门和厚壁菌门是

典型的淡水菌门，已有众多研究者发现它们在淡水

生态系统中广泛分布[24-25]。汾河入黄口水体中拟杆

菌门丰度高，这与一些河流[14,26]、湖泊[27]细菌多样

性的研究基本一致；拟杆菌在水体中多呈附着型生

长[24]，汾河入黄口水体中含有的大量泥沙为拟杆菌

提供了良好的生长环境。有研究者发现黄河水体中

拟杆菌门和放线菌门的丰度大于厚壁菌门[22]，而本

研究发现在汾河入黄口厚壁菌门(Firmicutes)的相

对丰度大于 Bacteroidetes 和 Actinobacteria。Jeon

等[28]发现厚壁菌门是沙尘中的优势细菌类群；而在

汾河入黄口微生物中厚壁菌丰度较高，可能由于夏

季汛期雨水较多造成大量地表沙尘冲入河流，导致

汾河入黄口水体中厚壁菌门相对丰度偏高。汾河采

样点水体中硫杆菌属、亚硝氮氧化菌属、嗜氢菌属、

Methyloversatilis、陶厄氏菌属、12up、亚硝酸菌属

菌群丰度明显高于交汇口及黄河下游河段；而入黄
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口上游黄河河段水体中丰度较低的亚硝氮氧化菌

属、Methyloversatilis、12up、亚硝酸菌属和蛭弧菌

属，在与汾河交汇后菌群丰度呈现不同程度的增

加。硫杆菌属能利用环境中硫化物获取能量，许多

硫杆菌在无机电子供体存在时同化有机物，亚硝氮

氧化菌属能参与硝化过程，进而加速氮的有效转化，

嗜氢菌属能够脱氮并降解多种有机物[29]。硫杆菌

属、亚硝氮氧化菌属和嗜氢菌属在汾河取样点的丰

度大于黄河取样点，可能是由于汾河水质较差，这几

种微生物所需的营养物充足，有利于微生物的生长。 

汾 河 入 黄 口 水 体 优 势 菌 属 与 环 境 因 子 的

Spearman 相关性分析发现，DO 会抑制硫杆菌属、

亚硝氮氧化菌属、嗜氢菌属的生长，而 COD、TP、

NH4
+-N 和 TN 却在不同程度上提高了它们的丰度，

表明硫杆菌属、亚硝氮氧化菌属、嗜氢菌属对河流

内氮、磷等有机污染物变化具有较好的适应性；DO

对 hgcI_clade、MWH_UniP1_aquatic_group 丰度的

提高较为显著，而 TP 对它们有抑制作用。汾河入

黄口水体中 pH 变化差异小，而一些微生物对 pH

表现出敏感性，hgcI_clade、MWH_UniP1_aquatic_ 

group 和 marine_group 受到 pH 显著的促进作用，而

pH 对硫杆菌属、嗜氢菌属和 Methyloversatilis 有一

定的抑制。环境因子的变化会对菌群产生一定的影

响，不同菌属受不同环境因子的影响程度不同。 

4  结论 

(1) 本研究采用基于 16S rRNA 基因的高通量

测序技术，首次分析了汾河入黄口区域水体中的微

生物群落结构，结果表明该区域微生物群落多样性

较高。汾河入黄口优势微生物类群为变形菌门

(Proteobacteria)，其次为厚壁菌门(Firmicutes)、拟

杆菌门(Bacteroidetes)、放线菌门(Actinobacteria)；

主要优势菌属为芽孢杆菌属(Bacillus)、乳球菌属

(Lactococcus)、hgcI_clade。 

(2) 汾河入黄口水体中微生物群落结构的相似

度较高，9 个取样点共有 816 个相同的 OTU。汾河

和黄河的微生物差异性大于汾河与黄河内各样点

间的微生物差异性，汾河与黄河微生物群落结构具

有一定的差异，汾河水的汇入导致交汇区下游黄河

微生物结构差异明显。Spearman 相关性分析及 CCA

分析表明不同菌属受水体环境因子的影响程度差

异较大，pH 和 DO 是影响汾河入黄口微生物群落组

成的主要环境因子。 
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