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典型高原湖滨带底泥细菌群落结构及多样性特征 
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摘  要：【背景】高原湖泊的富营养化日趋严重，而湖滨带作为湖泊的保护屏障对外源污染物具有拦

截净化等作用，水环境变化则会对底泥细菌产生深刻影响。【目的】探究高原湖滨带底泥细菌群落结

构特征及与水体富营养化之间的联系。【方法】基于 16S rRNA 基因高通量测序技术分析了阳宗海南岸

湖滨带 8 个不同样点的底泥细菌群落结构及多样性，并结合样品水体环境因子，采用主成分分析

(PCA)和冗余分析(redundancy analysis，RDA)探讨了水体富营养化对底泥细菌群落结构及丰富度的影

响。【结果】湖滨带底泥细菌与水体富营养化程度存在响应关系，在水体富营养化程度高的区域(S3)细

菌丰富度较高，操作分类单元(operational taxonomic units，OTU)高达 1 473。反之，在富营养化程度

低的区域(S1)细菌丰富度较低，OTU 为 730。阳宗海南岸湖滨带底泥中主要优势菌门为变形菌门

(Proteobacteria)和绿弯菌门(Chloroflexi)，含有少量的放线菌门(Actinobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteria)

和厚壁菌门(Firmicutes)；绿弯菌门(Chloroflexi)与水体富营养化程度具有相关性，在中度富营养化区域，

绿弯菌门(Chloroflexi)的比重高达 44.1%，而在轻度富营养化区域绿弯菌门(Chloroflexi)的比重仅为

15.6%。通过环境因子分析发现，阳宗海湖滨底泥细菌受总磷(TP)、叶绿素 a (Chla)和总氮(TN)影响较

强。【结论】研究结果明确了高原湖泊湖滨带底泥细菌种群的结构、变化特征及其对于水体富营养化

的响应，加深了高原湖泊底泥细菌的了解，为高原湖泊水体富营养化的防治提供理论基础。 
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Abstract: [Background] Eutrophication of plateau lakes is becoming increasingly serious. Lakeshore 
zone is the protective barrier for the lake and has effects on intercepting and purifying the external 
pollutants. Changes of water environment affect the sediment bacteria. [Objective] The aim of the present 
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work was to explore the relationship between lakeshore sediment bacterial community structural 
characteristics and water bodies eutrophication. [Methods] Bacterial community structure and the 
diversity of eight sediments in the south bank of Yangzonghai Lake was analyzed by 16S rRNA gene 
high-throughput sequencing technology. Principal component analysis and redundant analysis were 
analyzed by comparing the differences in environmental factors of different waters, and the effects of 
eutrophic water on bacterial community structure and abundance in sediments. [Results] Lakeshore 
sediments had a certain response to water eutrophication. In high eutrophication areas (S3), the bacterial 
richness was high with a high OTU at 1 473. Conversely, in areas with low levels of eutrophication (S1), 
the bacterial richness was low and the OTU was 730. The dominant bacteria in Yangzonghai Lake 
lakeshore were Proteobacteria and Chloroflexi with a small group of Actinobacteria, Actidobacteria and 
Firmicutes. Chloroflexi was closely related to eutrophication degree in water. In moderately eutrophic 
areas, the proportion of Chloroflexi was as high as 44.1%, while in the light eutrophication area 
Chloroflexi was only 15.6%. Basing on environmental factor analysis, it was found that the bacterial 
community of Yangzonghai Lakeshore sediment was strongly affected by total phosphorus, chlorophyll a 
and total nitrogen. [Conclusion] The results clarified the structure and variation characteristics of bacterial 
populations in plateau lakes lakeshore and their responses to water eutrophication, helps to better the 
understanding of sediment bacteria in plateau lakes and provide a theoretical basis for prevention and 
control eutrophication in plateau lakes. 

Keywords: Plateau lakeshore, Sediment bacteria, Water eutrophication, Bacterial community structure 

近年来，随着环境资源不断开发利用，含氮、

磷等污染物大量排入湖泊、河流等，使湖泊水体的

营养负荷持续增加，导致一些国家和地区的湖泊面

临着水体富营养化的威胁[1]，如非洲的 Victoria[2]、

加拿大的 Erie[3]等湖泊。2007–2010 年，杨桂山   

等[4]研究了中国的 138 个湖泊的营养盐状况，发现

有 85.4%的湖泊处于富营养状态，其中面临着重度

富营养化危险的湖泊有 40.1%，严重影响了附近区

域的湖泊生态健康。富营养化水体的有效防治成为

亟需解决的环境问题。 

湖滨带是湖泊天然的保护屏障，对于氮、磷等

污染物具有拦截、净化等作用，是健康湖泊生态系

统的重要组成部分和评价指标[5]。湖泊底泥是湖滨

生态系统中最活跃和最有影响的组成部分，与水体

富营养化密切相关。在湖泊水体-底泥系统中，底

泥作为水体的养分库和污染物迁移转化的载体，成

为物质的蓄积库[6]，与水体不断进行物质和能量交

换 。细菌是受环境影响最为敏感的生物类群之一，

也是湖滨生态系统中的重要组成部分，影响整个湖

滨生态系统的物质循环和营养传递过程[7]。底泥细

菌群落通过驱动水体和底泥的物质能量循环来调

控营养物质的储存、分布，对水体营养水平的调节

有重要作用[8]。 

目前，对不同区域湖泊的富营养演化过程已有

大量研究[9-10]，但针对高原湖泊湖滨带底泥细菌群

落及与水体富营养化程度的响应关系鲜有研究。

阳宗海 4 个湖滨带中东岸、西岸、北岸湖滨带退

化严重，仅南岸湖滨带保存较为完整，具有研究

价值[11]。本研究以阳宗海南岸湖滨带为研究对象，

利用 16S rRNA 基因高通量测序技术，对阳宗海南

岸不同区域底泥细菌群落结构及多样性进行分析，

旨在揭示阳宗海湖滨带底泥细菌群落特征与水体

富营养化之间的联系，为高原湖泊的富营养化防治

提供借鉴。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集与处理 

采样点位置如图 1 所示，2017 年 7 月下旬，于

阳宗海南岸选取 4 组区域湖滨带采样，分别为：S1

样带，周边无外源河流汇入，有少量村落；S2 样带，

入湖河流经过阳宗海湿地公园汇入，该区域表层底

泥较软，颜色呈黄褐色；S3 样带为阳宗大河入湖 
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图 1  采样点分布 
Figure 1  Sketch of the sampling positions 
 

附近，伴随大量的生活污水汇入阳宗海，底泥表层

为颜色青灰色的淤泥；S4 样带周边为高速公路无人

口聚集，底泥表层为黄棕色沙质土壤。每条样带另

设距湖岸 5 m 的近岸点(S-1)和距湖岸约 15 m 的远

岸点(S-2)。使用全球定位系统 GPS (佳明 GPS72)

定位。使用有机玻璃采水器采集 1 L 水样于样品瓶

中，用柱状底泥采样器同步采集湖泊表层(1−10 cm)

底泥样品，每个样点采集 3 个平行水样与底泥样品，

水样存放在有冰袋的泡沫箱，回实验室后立即检测，

底泥样品用无菌的聚乙烯薄膜自封袋包装，存放在

有干冰的泡沫箱后放入−80 °C 冰箱保存，待测。 

1.2  理化指标测试及分析方法 

水样测定指标：化学需氧量(chemical oxygen 

demand，COD)、总磷(total phosphorus，TP)、总氮

(total nitrogen，TN)、叶绿素 a (chlorophylla，Chla)。

COD 采用重铬酸盐法测定(HJ 828-2017)；TP 采用

钼酸铵分光光度法测定(GB 11893-1989)；TN 采用

过硫酸钾消解紫外分光光度法测定(HJ 636-2012)；

Chla 采用分光光度法测定(HJ 897-2017)。 

采用综合营养状态指数法评价阳宗海湖滨带

富营养化程度。 

综合营养状态指数计算公式： 

TLI(∑)=∑Wj·TLI(j) 
式中：TLI(∑)为综合营养状态指数；Wj 为第 j 种

参数的营养状态指数的相关权重。TLI(j)为代表 

第 j 种参数的营养状态指数。 

采用 0–100 的一系列连续数字对湖泊(水库)营

养状态进行分级： 

TLI(∑)<30 贫营养(oligotropher)； 

30≤TLI(∑)≤50 中营养(mesotropher)； 

TLI(∑)>50 富营养(eutropher)； 

50<TLI(∑)≤60 轻度富营养(light eutropher)； 

60<TLI(∑)≤70 中度富营养(middle eutropher)； 

TLI(∑)>70 重度富营养(hyper eutropher)。 

1.3  主要试剂和仪器 

FastDNA Spin Kit for Soil DNA 提取试剂盒，

MPbio 公司；建库试剂盒 TruSeq™ DNA Sample 

Prep Kit，Illumina 公司。PCR 仪，Promega 公司； 

MiSeq PE300 测序平台，Illumina 公司。 

1.4  样品 16S rRNA 基因测序 

底泥 16S rRNA 基因测序委托上海美吉生物信

息科技有限公司完成，以 FastDNA Spin Kit for Soil 
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DNA 提取试剂盒对样本的基因组 DNA 进行提取。

选择 V3−V4 可变区，使用 338F (5′-ACTCCTAC 

GGGAGGCAGCAG-3′)/806R (5′-GGACTACHVGG 
GTWTCTAAT-3′) 引 物 和 高 效 高 保 真 酶 进 行

PCR[12]，确保扩增效率和准确性。使用 TruSeq™ 

DNA Sample Prep Kit 进行文库构建，构建好的文

库经过 QuantiFluor™-ST 定量，文库合格后使用

MiSeq PE300 进行上机测序。然后对所有样品的全

部序列进行聚类，以 97%的相似度将序列聚类成

OTU，然后对 OTU 的代表序列利用 SILVA 的

SSUrRNA 数据库进行物种注释，确定 16S rRNA[13]

基因序列对应的细菌名称。 

1.5  生物信息处理 

在测序得到的原始数据的基础上，进行拼接、

过滤，排除干扰数据[14]。基于有效数据进行 OTU

聚类和物种分类分析，并将 OTU 和物种注释结合，

从而得到每个样品的 OTU 和分类谱系的基本分析

结果。利用 EXCEL、SPSS 和 CANOCE 软件对 OTU

进行物种的丰富及多样性指数等分析，然后对不同

样品之间的细菌群落组成和组间差异进行统计分

析，并结合水体的富营养指标探寻湖滨底泥细菌与

水体富营养化之间的联系。  

2  结果与分析 

2.1  水体理化指标分析 

阳宗海南岸湖滨带由于物质输入条件及距湖

岸距离不同，造成阳宗海南岸水质状况存在差异

(表 1)。结果显示：阳宗海南岸湖滨带 8 个样点的

水体均存在不同程度的富营养化状况，其中 S1-1、

S1-2、S2-2 和 S4-2 为轻度富营养化，S2-1、S3-1、

S3-2 和 S4-1 为中度富营养化。S1-1 样点水质条

件最好，富营养化指数为 55.16，其中 Chla 和 COD

分别为 2.626 mg/m3 和 24.0 mg/L，均低于其他   

7 个样点，属于轻度富营养化区域；S3-1 样点水

质条件最差，富营养化指数为 69.12，其中 TP 和

COD 分别为 0.141 mg/L 和 57.6 mg/L，为 8 个样

点中最高，属于中度富营养化区域。远岸区域水

质状况优于近岸区域，S1 样带水质状况优于其他

3 条样带。 

2.2  富营养化湖滨带细菌多样性特征 

利用 16S rRNA 基因高通量测序技术对阳宗海

南岸湖滨带底泥细菌进行基因测序，共得到有效序

列 187 056 条(表 2)。利用 UPARSE 软件[15]对测序

样品的有效条带按照 97%的一致性进行聚类为

OTU。虽然 16S rRNA 基因高通量测序技术已被广

泛用于微生物生态学研究中，但鉴于 16S rRNA 基

因内部基因组存在异质性，会导致过高估计微生物

多样性的情况，很少有研究考虑了基因组内异质性

的影响[16]。该研究选择 V3−V4 区间，作为细菌目

标靶向，而 V4 区域作为基因组内异质性最小的区

域，被认为是细菌理想的靶标，从而确保微生物数

据的准确性，进而对阳宗海南岸底泥微生物多样性

进行正确的计算。 

 

表 1  样点水体理化性质 

Table 1  Water samples physicochemical properties 

样点 

Sample 

叶绿素 a 

Chla (mg/m3) 

总磷 

TP (mg/L) 

总氮 

TN (mg/L) 

透明度 

SD (m) 

化学需氧量 

COD (mg/L) 

富营养化指数 

Eutrophication index (E) 

富营养化等级 

Eutrophication level 

S1-1 2.626  0.090 1.170 9 1.0 24.0 55.16 轻度 Light 

S1-2 5.383  0.077 1.213 4 0.6 27.0 59.27 轻度 Light 

S2-1 12.042  0.073 1.200 6 0.3 54.6 67.29 中度 Middle 

S2-2 5.427  0.075 1.193 1 0.5 25.6 59.56 轻度 Light 

S3-1 10.437  0.141 1.188 4 0.3 57.6 69.12 中度 Middle 

S3-2 8.470  0.092 1.183 0 0.5 54.3 65.09 中度 Middle 

S4-1 10.789  0.077 1.187 3 0.4 54.3 66.04 中度 Middle 

S4-2 6.009  0.055 1.186 0 0.9 48.3 59.86 轻度 Light 
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表 2  样品 OTU 及多样性指数 
Table 2  Microorganism OTU and diversity index of samples 
样点 Sample 有效序列 Effective reads 操作分类单元 OTU Chaol index Shannon index Simpson index Coverage index 

S1-1 21 182 730 937.28  4.79 0.027 5 0.992 

S1-2 22 271 1 376 1 525.50  6.37 0.003 4 0.991 

S2-1 28 490 1 107 1 383.79  5.27 0.023 5 0.991 

S2-2 28 736 1 037 1 276.19  5.18 0.030 5 0.992 

S3-1 19 338 1 473 1 654.13  6.30 0.004 2 0.986 

S3-2 22 655 1 286 1 415.79  5.73 0.014 6 0.990 

S4-1 22 391 1 392 1 570.88  5.88 0.015 5 0.989 

S4-2 21 993 1 227 1 445.93  6.13 0.004 2 0.989 

 

S1-1 样点包含 21 182 条有效序列(730 个

OTU)，S1-2 样点包含 22 271 条(1 376 个 OTU)；

S2-1 样点包含 28 490 条(1 107 个 OTU)，S2-2 样点

包含 28 736 条(1 037 个 OTU)；S3-1 样点包含    

19 338 条(1 473 个 OTU)，S3-2 样点包含 22 655 条

(1 286 个 OTU)；S4-1 样点包含 22 391 条(1 392 个

OTU)，S4-2 样点包含 21 993 条(1 227 个 OTU)。

OTU 分属 44 门、99 纲、192 目、311 科、479 属。 

阳宗海南岸底泥细菌的丰富度由于外源营养

输入条件及距湖岸距离的不同，使得不同样点间细

菌丰富度存在差异。其中，S3 样带底泥细菌丰富

度较高，S2 样带底泥细菌丰富度相对较低；在近

岸样点中，样点 S3-1 底泥细菌丰富度最高，OTU

数为 1 473，样点 S1-1 底泥细菌丰富度最低，OTU

数为 730，两者 OTU 相差 743，差异幅度高达

50.4%。在同一条样带的近远岸底泥中细菌的丰富

度也存在差异，近岸点 S1-1 OTU 数为 730，远岸

点 S1-2 OTU 数为 1 376，两者 OTU 数相差 646，

相差 47%。 

本研究采用 Chaol 指数、Shannon 指数和

Simpson 指数(表 2)用以表征细菌丰富度和群落多

样性。结果显示：阳宗海南岸湖滨带底泥细菌丰富

度最高的是样点 S3-1，Chaol 指数为 1 654.13，丰

富度最低的是样点 S1-1，Chaol 指数为 937.28；

Shannon 指数表明底泥细菌群落多样性最高的是

样点 S1-2 和 S3-1，底泥细菌群落多样性最低的是

样点 S1-1。外源河流汇入为 S3 湖滨带带来大量营

养物质，致使底泥中细菌大量繁殖，细菌丰富度较

高；而无外源河流的 S1 湖滨带细菌丰富度水平较

低，同时周边村落的人为活动也会影响湖滨带底泥

细菌的丰富度。8 组样品的 Coverage 指数均在

0.989 以上，表明本次测序的结果具有代表性，反

映了底泥样本中细菌的真实情况。 

Venn 图可以表现出多样本中的特有及共有的

物种数(图 2)。结果表明：4 条样带中，S3 样带细

菌丰富度最高，含 1 651 个 OTU。丰富度最低的

是 S2 样带，OTU 数为 1 283。S2 和 S3 样带虽都

有外源河流汇入，但 S2 样带河流汇入前会流经阳

宗海湿地公园，人工湿地拦截了大量的营养物质，

导致样带 S2 底泥细菌的 OTU 水平相对较低。    

4 条样带相同 OTU 为 870，占各条样带 OTU 数的 

 

 
 
图 2  样品 OTU 分布韦恩图 
Figure 2  Venn of samples on OTU level  
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一半以上，表明 4 条样带中细菌组成基本相似。

S1 的特有 OTU 为 41；S2 的特有 OTU 为 31；S3

的特有 OTU 为 26；S4 的特有 OTU 为 25。阳宗海

南岸湖滨带底泥细菌特有 OTU 较少。 

2.3  富营养化湖滨带细菌群落组成特征 

对 OTU 代表序列进行物种注释，用 Mothur

方法[17]与 SILVA 的 SSUrRNA 数据库进行物种注

释分析(设定阈值为 0.8−1.0)，得到门(phylum)水平

上分类学信息统计和各样本的群落组成。 

在 4 条样带中，底泥细菌的群落差异明显。在

门水平上(图 3)，S2 样带中变形菌门(Proteobacteria)

占比较大，近岸为 41.8%，远岸为 49.4%，占比接

近 1/2，其次为绿弯菌门(Chloroflexi)，近岸为 29.9%，

远岸为 27.1%。由于人工湿地对外来营养物质的拦

截作用，致使 S2 样带的近、远岸点的营养输入条

件相似，导致 S2 样带的群落结构相似度较高。S3

样带中，近岸绿弯菌门(Chloroflexi)占比较大，比重

为 44.1%，变形菌门(Proteobacteria)为 25.1%。远岸

绿弯菌门(Chloroflexi)比重降低，为 26.2%，变形菌

门(Proteobacteria)比重增加为 39.2%。表明在河流

汇入的活跃环境中，伴随着河流带来的大量营养物

质，刺激了底泥中 Chloroflexi 的生长。 

阳宗海南岸 8 个样点细菌群落组成主要以变

形菌门(Proteobacteria)和绿弯菌门(Chloroflexi)为

主，含有少量的放线菌门(Actinobacteria)、酸杆

菌门(Acidobacteria)和厚壁菌门(Firmicutes)。阳宗

海南岸 4 条样带，由近岸到远岸区域，变形菌门

(Proteobacteria)的比重均有不同程度的增加。变

形菌门(Proteobacteria)对近远岸造成营养输入条

件的变化较为敏感。4 条样带中均存在大量的绿

弯菌门(Chloroflexi)，在中度富营养化区域(S3-1) 

绿弯菌门(Chloroflexi)占比接近 1/2。 

利用 PCA 分析结果见图 4。结果显示，PC1

贡献率为 72.07%，PC2 贡献率为 19.56%，总贡献

率为 91.63%。在 4 条样带中，S1 样带的近远岸和

S2 样带的近远岸底泥中细菌群落组成相似度高，

S3 样带的近远岸和 S4 样带的近远岸底泥细菌群

落组成相似度较低。S1 样带与 S2 样带由于外部

环境相对封闭，稳定，而 S3 样带位处河流湖泊交

汇处，物质交换活跃，致使近岸与远岸底泥中细

菌丰富度和群落差异较大。表明湖滨带底泥细菌

对外部环境干扰较为敏感。 
 

 

 
 
图 3  门水平微生物群落组成 
Figure 3  Microbial community composition on phylum level 
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2.4  环境因子关联分析 

基于采样点水体理化性质数据(表 1)和底泥细

菌的丰度数据，对细菌群落与水体富营养化指标进

行冗余分析(图 5)。结果表明，水体总磷(TP)对阳

宗海南岸湖滨带底泥中细菌群落影响最大，其次是

总氮(TN)和叶绿素 a (Chla)，化学需氧量(COD)对

底泥中细菌群落的影响较小。其中总氮(TN)、叶绿

素 a (Chla)和化学需氧量(COD)呈正相关。总磷(TP)

与总氮(TN)、叶绿素 a (Chla)和化学需氧量(COD)

呈负相关。绿弯菌门(Chloroflexi)与总磷(TP)呈正

相关，而变形菌门(Proteobacteria)与总氮(TN)、叶

绿素 a (Chla)和化学需氧量(COD)呈正相关。 

 

 
 
图 4  样品 PCA 分析 
Figure 4  Principal coordinate analysis of samples 

 

 
 
图 5  环境因子关联分析图 
Figure 5  Environmental factor correlation analysis 
diagram 

3  讨论 

3.1  阳宗海湖滨带底泥细菌多样性与群落特征 

不同区域富营养化水平的差异等因素造成阳

宗海湖滨带底泥细菌多样性存在差异。阳宗海湖滨

带轻度富营养化区域底泥中细菌的丰富度较低，而

在中度富营养化区域底泥中细菌丰富度最高。表明

阳宗海底泥细菌的丰富度对水体的营养状况存在

响应特征。Wan 等[18]研究发现东湖不同富营养化

区域的细菌种类丰富。随着水环境中营养水平的升

高，细菌的多样性也会随之增加[19]。Liu 等[20]研究

发现，底泥中 Firmicutes、Alphaproteobacteria 菌

群的丰度与富营养化程度存在响应关系，会随水体

的富营养化程度菌群数发生变化。在阳宗海南岸湖

滨带中，细菌丰富度虽存在差异，但各样本的共有

OTU 占各条样带 OTU 的一半以上，说明阳宗海南

岸湖滨带底泥细菌的组成相似，造成底泥细菌丰富

度差异的原因可能是各样带所处的位置。S3 样带

为阳宗大河入湖附近，同时带来了大量的生活、农

业污水，水体磷含量高，为底泥中的细菌带来丰富

的营养物质，促使底泥中的细菌生长繁殖，丰富度

高。而 S2 样带上游的人工湿地对于入湖的外源污

染进行了拦截净化，同时也减少了外源营养物质进

入湖泊底泥，致使底泥中细菌丰富度相对偏少。赵

思颖等 [21]研究了鄱阳湖流域底泥细菌多样性差

异，原因主要是由于入河口和湖区底泥中营养成分

不同及某些重金属元素胁迫导致。陶怡乐等[22]对

北京大学未名湖研究发现，底泥细菌多样性与水体

营养盐含量呈显著正相关关系。  

随着农业的发展和人类生产活动的干扰，大

量污染物通过污水排放和雨淋等各种方式进入水

体，使底泥受到污染。污染物的富集改变了底泥

的微环境，影响细菌群落的结构和功能。湖泊底

泥细菌的群落结构在湖泊碳、氮、磷、硫的物质

循环中具有重要作用，而且能指示湖泊生态系统

的环境状况[23]。Liu 等[24]利用 DGGE 技术研究了

梅梁湖、湖心区、东太湖等水域沉积物的细菌群落

结构，结果表明细菌群落结构与营养水平和植被情
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况相关，在营养水平较高的位点发现疣微菌目

(Verrucomicrobiales)。Zhang 等[25]研究发现在云南

高原湖泊沉积物中细菌丰度最高的门类为变形菌

门(Proteobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteria)和放

线菌门(Actinobacteria)的占比也较大。由于水环境

条件的改变及营养水平的差异，不同的区域底泥中

细菌群落结构发生了变化，但菌群种类大体相似。

从阳宗海南岸湖滨湿地底泥细菌群落中也可以发

现相似的特征。但不同的是本研究中绿弯菌门

(Chloroflexi)在阳宗海南岸湖滨带中均占比较大，

S3-1 样点中绿弯菌门(Chloroflexi)的比重达到了

44%。王鹏等[26]研究鄱阳湖发现绿弯菌门在鄱阳湖

湿地泥滩带和藜蒿带中占比较大。可能绿弯菌门

(Chloroflexi)是光能自养菌，利用 3-羟基丙酸途径

固定 CO2 产生能量[27]，使它能在不同营养程度的

环境中生存，但富营养化程度高的区域绿弯菌门

(Chloroflexi)更丰富，表明绿弯菌门(Chloroflexi)

更倾向生活在营养充足的环境中。阳宗海南岸湖

滨带外源河流入湖时带来大量的营养元素有利于

绿弯菌门 (Chloroflexi)生长繁殖，致使绿弯菌门 

(Chloroflexi)成为优势细菌类群。 

3.2  阳宗海湖滨带底泥细菌群落的影响因素 

微生物作为地球物质循环的主要推动力，在

水-沉积物界面的碳、氮、磷等营养物质循环过程

中也发挥着重要作用，进而影响水体的富营养化

程度[28]。细菌在沉积物营养物质的积累和释放过

程中发挥重要作用，能够将有机营养物质分解后

转换为无机营养，并释放进入水体以供藻类等生

物利用[29]。细菌对湖滨湿地生态系统的环境具有

调控作用，也受到环境变化的影响并很敏感[30-31]。

底泥中细菌多样性在不同季节和空间上存在差异，

随着水体环境因子的差异形成自己特定生态位的

群落结构[32]。 

通过阳宗海湖滨带底泥中细菌群落与环境因

子的相关性分析发现，总磷(TP)、叶绿素 a (Chla)

和总氮(TN)是阳宗海湖滨带底泥中细菌群落主要

影响因子，这与以往对于富营养化湖泊的研究中显

示的总磷是影响底泥细菌群落最主要的环境因子

的结果一致[33-34]。由于阳宗海南岸湖滨带作为河流

主要入湖区域，河流上游村镇主要从事农业生产活

动，使得水体中的磷持续过量的输入，导致南岸湖

滨带长期处于富营养化状态，同时大量磷进入湖滨

带底泥，对底泥中细菌产生限制作用，底泥中细菌

通过调整群落结构以适应湖泊生态环境的变化。阳

宗海南岸湖滨带底泥中的最优势细菌类群为变形

菌门，在检测的 8 个底泥样品中的相对丰度在

20.4%−49.4%的范围内，这应与该类细菌具有较为

广泛的降解代谢[35]功能有关。Sinkko 等[36]在研究

波 罗 的 海 底 泥 细 菌 群 落 时 发 现 α- 变 形 菌 纲

(Alphaproteobacteria)对底泥中营养物质的降解和

释放具有重要作用。同时，还有一些比例较高的细

菌类群，包括绿弯菌门(相对丰度为 15.6%−44%)、

放线菌门(相对丰度为 2.8%−20.4%)、酸杆菌门(相

对丰度为 3.2%−10.5%)和厚壁菌门(相对丰度为

2.3%−11.5%)等。这些主要的细菌类群中有多种已

被证实在底泥或水体中具有降解作用，如绿弯菌门

参与有机质降解过程[37]，酸杆菌门和厚壁菌门参

与多重物质和元素的降解和转化[38-39]。在阳宗海南

岸湖滨带底泥中细菌长期适应大量进入底泥的氮、

磷等营养物质物，已形成了一定的对应机制。底泥

中细菌影响氧化还原电位，进而影响到水-沉积物

界面间的物质循环，特别是磷循环[40]。在土壤淹

水后，厌氧细菌开始成为了土壤微生物的主体。在

厌氧铁锰还原菌的作用下，铁锰氧化物从固体溶

解，变成可溶于水的离子状态。铁锰氧化物的解体

直接导致吸附在氧化物表面的磷酸根释放到土壤

溶液中[41]。底泥中的磷会在细菌的作用下重新进

入水体，造成湖泊的持续富营养化。研究发现绿弯

菌门与湖泊富营养化的主要因子总磷之间呈正相

关，底泥细菌类群中的绿弯菌门可能具有指示高原

湖泊富营养化程度的潜力。 

4  结论 

(1) 阳宗海南岸湖滨带水体呈富营养化状态，
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底泥中细菌对水体富营养化程度存在响应特征，富

营养化程度高的 S3 区域，OTU 为 1 473，底泥细

菌丰富度高。在富营养化程度低的 S1 区域，OTU

仅为 730，细菌丰富度低。阳宗海湖滨带底泥中细

菌丰富度存在空间异质性。 

(2) 阳宗海南岸湖滨带底泥中细菌群落结构

主 要 以 变 形 菌 门 (Proteobacteria) 和 绿 弯 菌 门

(Chloroflexi) 为 主 ， 含 有 少 量 的 放 线 菌 门

(Actinobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteria)和厚壁菌

门(Firmicutes)。绿弯菌门(Chloroflexi)倾向于生长

在富营养化程度高的区域。 

(3) 总磷(TP)、叶绿素 a (Chla)和总氮(TN)对

阳宗海南岸湖滨带底泥中细菌群落的影响较强，变

形菌门(Proteobacteria)与叶绿素 a (Chla)、总氮(TN)

和 化 学 需 氧 量 (COD) 呈 正 相 关 ， 绿 弯 菌 门 

(Chloroflexi)与总磷(TP)呈正相关。 
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