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摘　要：监测条子泥垦区养殖尾水净化河道内的水体和沉积物，以探究河道内的细菌群落结构及与环境因子
的关系。结果表明，河道内水质在不同月份间的差异显著，沉积物的理化性质在不同位点间的差异显著。依

总氮（ＴＮ）和总磷（ＴＰ）判断，河道水体处于富营养化水平，但满足江苏省池塘养殖尾水排放二级标准。碳酸
氢钠可提取磷（ＯｌｓｅｎＰ）表明沉积物不处于高营养水平。水体和沉积物中细菌群落组成的变化同理化性质一
致，两环境中细菌群落的多样性、丰富度和组成均存在显著差异。蓝细菌门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）是水中的优势菌
门之一，在９月份水体中的相对丰度高达３９．３３％。蓝细菌属（Ｃｙａｎｏｂｉｕｍ＿ＰＣＣ６３０７）在水体（１３．３４％）和沉
积物（８．１５％）中均占据最高丰度，对细菌群落的影响最大。水体中水温（Ｔ）、ＴＮ、可溶性活性磷酸盐（ＳＲＰ）和
高锰酸盐指数（ＣＯＤＭｎ）与细菌群落显著相关（Ｐ＜０．０５）。除 ＴＮ外，其余３项指标均与蓝细菌属呈正相关。
沉积物中水溶性磷（ＷＳＰ）、易解析磷（ＲＤＰ）和总碳（ＴＣ）与细菌群落显著相关，ＷＳＰ和ＲＤＰ与蓝细菌属呈正
相关。应加强对养殖尾水中磷的控制，以限制蓝细菌属在河道中的富集。本研究为沿海垦区水产养殖的尾水

调控和健康发展提供了参考。
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　　近年来，我国沿海池塘养殖面积迅速扩大，
水产养殖已成为沿海地区土地复垦的重要途径

之一［１］。然而，随着产业的发展和经济效益的提

高，沿海自然栖息地遭到破坏、原生湿地萎缩或

消失等一系列问题随之出现［２］。许多水产养殖

系统会产生大量富含氮、磷和有机物的废水，对

外排放到河流、湖泊和海洋中［３］。由于承受能力

有限，大量的养分在受纳水域中积累并最终导致

生态失衡［４５］。条子泥垦区为江苏省代表性的垦

区之一，自２０１４年开发至今，内部条南片区已累
计开垦池塘约１０００ｈｍ２。目前，片区所有的池塘
养殖尾水均经由一排水河道向外排出，并依赖河

道自身的生态系统进行水质净化。然而，在尾水

的长期作用下，河道内的生态环境如何尚未进行

过研究。

作为河流系统的两个重要组成，水体和沉积

物之间紧密联系。水系中的污染物可通过交换

反应在固相和液相间迁移，水溶性污染物可转为

固相向沉积物中沉积，沉积物中污染物又会重新

释放影响上覆水体水质［６７］。细菌在水和沉积物

间的物质循环和能量流动中起关键作用［８］，其不

仅参与有机物的生产和分解，还有助于水生生态

系统的养分循环［９１０］。本研究采用１６ＳｒＲＮＡ高
通量测序技术，对条子泥垦区池塘养殖尾水净化

河道内的环境因子和细菌群落进行研究，可为我

国沿海垦区的水产养殖尾水治理提供参考。

１　材料与方法

１．１　采样地点和方法
试验点位于江苏省东台市条子泥垦区条南

片区（３２°４５′２５″Ｎ，１２０°５６′０″Ｅ）。２０２０年９月，
片区实际养殖水面约８００ｈｍ２。各养殖池塘排放
的尾水经３条东西走向的排水渠汇入净化河道，
并经由河道由北向南流入黄海。河道全长约４．２
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ｋｍ，水面最窄处约１００ｍ，最宽处可达６００ｍ以
上。根据３个排水渠的汇入点，将河道划分为３
段，每段选取中间位置结合入海闸口设立４个取
样点（图１）。分别于２０２０年９月１日、２０２０年
１１月７日和２０２１年１月４日使用有机玻璃采水
器和抓斗式采泥器采集河道内表层水体（０～５０

ｃｍ）和表层沉积物（０～１０ｃｍ），每个采样点随机
采集３～４个样本进行混合。在样本编号中，首
字母Ｗ和Ｓ分别代表水体和沉积物，第二位字母
Ｓ、Ｎ和Ｊ分别代表９月、１１月和１月，第三位数字
代表采样点序号。

图１　河道内采样点的分布
Ｆｉｇ．１　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｓａｍｐｌｉｎｇｓｉｔｅｓｉｎｔｈｅｃｈａｎｎｅｌ

１．２　水和沉积物的质量参数
利用便携式多参数水质测量仪（Ｍｕｌｔｉ３４３０，

德国ＷＴＷ公司）测定水体的 ｐＨ、溶解氧（ＤＯ）、
盐度（ＳＡＬ）和水温（Ｔ）。水体的总氮（ＴＮ）、总磷
（ＴＰ）和高锰酸盐指数（ＣＯＤＭｎ）分别采用碱性过
硫酸钾消解紫外分光光度法、过硫酸钾消解钼锑
抗分光光度法和酸性高锰酸盐指数法直接测

定［１１］。水样经滤膜（０．４５μｍ）抽滤后，分别采用
紫外分光光度法和钼锑抗分光光度法测定硝态

氮（ＮＯ－３Ｎ）和可溶性活性磷酸盐（ＳＲＰ）。叶绿
素ａ（Ｃｈｌ．ａ）采用丙酮分光光度法测定［１２］。水样

经滤膜（０．４５μｍ）抽滤后，测定硝态氮（ＮＯ－３Ｎ）
和可溶性活性磷酸盐（ＳＲＰ）。沉积物样本经冷冻
干燥后，研磨过１００目筛网。沉积物 ｐＨ按照泥
水质量比１∶２．５混合后测定，总氮和总碳（ＴＣ）用
元素分析仪（ＥｌｍｅｎｔｅｒＶａｒｉｏＭａｘ，德国）测定，总
磷按 ＳＭＴ方法测定［１３］。沉积物中氨氮（ＮＨ＋４
Ｎ）、ＮＯ－３Ｎ使用氯化钾溶液浸提后测定

［１４１５］，使

用不同浸提液提取后测定水溶性磷（ＷＳＰ）、易解
析磷（ＲＤＰ）、藻类可利用磷（ＡＡＰ）和碳酸氢钠可
提取磷（Ｏｌｓｅｎｐ）４种生物可利用磷（ＢＡＰ）含
量［１６］。

１．３　细菌群落分析
根据 Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ． ｓｏｉｌＤＮＡｋｉｔ（ＯｍｅｇａＢｉｏ

ｔｅｋ，Ｎｏｒｃｒｏｓｓ，ＧＡ，Ｕ．Ｓ．）说明书进行微生物群
落总 ＤＮＡ抽提，使用１％的琼脂糖凝胶电泳检测
ＤＮＡ的提取质量，使用 ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００测定 ＤＮＡ
浓 度 和 纯 度。 使 用 ３３８Ｆ （５′
ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ３′）和 ８０６Ｒ（５′
ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ３′）对１６ＳｒＲＮＡ基
因Ｖ３Ｖ４可变区进行ＰＣＲ扩增。扩增程序为：９５
℃预变性３ｍｉｎ，２７个循环（９５℃变性３０ｓ，５５℃
退火３０ｓ，７２℃延伸３０ｓ），然后７２℃稳定延伸
１０ｍｉｎ，最后在４℃进行保存。利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ公
司的ＭｉｓｅｑＰＥ３００平台进行测序（上海美吉生物
医药科技有限公司）。

１５１
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将所有序列读数聚类到操作分类单位

（ＯＴＵ，相似性阈值为 ９７％），使用 ＮＣＢＩ数据库
（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ）确定每个 １６Ｓ
ｒＲＮＡ基因测序得到的ＯＴＵ的代表性序列的分类
分配，设置比对阈值为７０％。为了消除不同测序
深度造成的偏差，将所有测序样本分别稀化到最

低序列后分析。

１．４　数据分析
使用ＳＰＳＳ１９．０进行单因素方差分析（Ｏｎｅ

ｗａｙＡＮＯＶＡ），当差异显著时再使用 Ｄｕｃａｎ氏法
进行多重比较，显著水平取 Ｐ＜０．０５。微生物数
据在ＭａｊｏｒｂｉｏＩＳａｎｇｅｒ云在线平台上进行分析。

２　结果与分析

２．１　水体理化特征
除ＳＡＬ外，河道水体的各项水质指标在不同

位点间的差异均不显著。不同月份河道水体的

理化性质见表１。Ｔ处于３．６０～２９．２３℃范围，不
同月份间的差异显著（Ｐ＜０．０５）。ＳＡＬ、ｐＨ、ＴＰ、
ＮＯ－３Ｎ和Ｃｈｌ．ａ在不同月份间的差异均不显著。
ＤＯ均可达９ｍｇ／Ｌ以上，在１１月和１月间的差异
显著（Ｐ＜０．０５）。ＴＮ在１月水中的含量最高，而
ＳＲＰ和ＣＯＤＭｎ在９月的含量最高。

表１　不同月份河道水体的理化性质
Ｔａｂ．１　Ｐｈｙｓｉｃａｌａｎｄｃｈｅｍｉｃａｌｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓｏｆｃｈａｎｎｅｌｗａｔｅｒｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｏｎｔｈｓ

月份

Ｍｏｎｔｈ Ｔ／℃ ＳＡＬ ｐＨ ＤＯ／
（ｍｇ／Ｌ）

ＴＮ／
（ｍｇ／Ｌ）

ＴＰ／
（ｍｇ／Ｌ）

ＮＯ－３Ｎ／
（ｍｇ／Ｌ）

ＳＲＰ／
（ｍｇ／Ｌ）

ＣＯＤＭｎ／
（ｍｇ／Ｌ）

Ｃｈｌ．ａ／
（μｇ／Ｌ）

９
２９．２３±
０．８４ａ

４．６３±
１．００

８．９４±
０．０５

１２．７５±
３．０７ａｂ

２．６９±
０．２６ｂ

０．９４±
０．２１

０．５６±
０．０６

０．４２±
０．０７ａ

３２．４５±
２．９５ａ

１８６．９２±
２８．４５

１１
１６．３８±
０．１３ｂ

５．６５±
０．５０

８．９０±
０．０４

９．５８±
１．５２ｂ

３．１３±
０．４２ｂ

０．７４±
０．１７

０．４６±
０．１２

０．３１±
０．０７ｂ

１６．１６±
２．８５ｂ

２３６．４９±
３２．３６

１
３．６０±
０．２３ｃ

５．１０±
０．７６

９．０１±
０．０５

１５．８３±
１．５６ａ

３．７３±
０．２７ａ

０．７６±
０．１０

０．６３±
０．０８

０．２４±
０．０３ｂ

１８．２３±
１．６１ｂ

１８５．６６±
４５．６８

注：同列不同上标小写字母表示参数在不同月份间差异显著（Ｐ＜０．０５）。
Ｎｏｔｅｓ：Ｌｏｗｅｒｃａｓｅｌｅｔｔｅｒｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｃｏｌｕｍｎｉｎｄｉｃａｔｅｔｈａｔｔｈｅｐａｒａｍｅｔｅｒｓｗｅｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｏｎｔｈｓ
（Ｐ＜０．０５）．

２．２　沉积物理化特征
不同位点河道沉积物的理化性质见表 ２。

ｐＨ、ＴＣ、ＴＮ、ＴＰ、ＮＨ＋４Ｎ和 ＮＯ
－
３Ｎ在不同位点间

的差异均不显著。４种 ＢＡＰ在各位点的含量顺
序是一致的，均为 ＡＡＰ＞Ｏｌｓｅｎｐ＞ＷＳＰ＞ＲＤＰ。

其中，ＡＰＰ在不同位点间的差异不显著。ＷＳＰ、
ＲＤＰ、ＯｌｓｅｎＰ均在４号点的含量最高，并显著高
于１号和２号点（Ｐ＜０．０５）。河道沉积物所有的
理化指标在不同月份间的差异均不显著。

表２　不同位点河道沉积物的理化性质
Ｔａｂ．２　Ｐｈｙｓｉｃａｌａｎｄｃｈｅｍｉｃａｌｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓｏｆｃｈａｎｎｅｌｓｅｄｉｍｅｎｔｓａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｉｔｅｓ

位点 Ｓｉｔｅ ｐＨ ＴＣ／
（ｇ／ｋｇ）

ＴＮ／
（ｇ／ｋｇ）

ＴＰ／
（ｇ／ｋｇ）

ＷＳＰ／
（ｍｇ／ｋｇ）

ＲＤＰ／
（ｍｇ／ｋｇ）

ＡＡＰ／
（ｍｇ／ｋｇ）

ＯＬｓｅｎ＿ｐ／
（ｍｇ／ｋｇ）

ＮＨ＋４Ｎ／
（ｍｇ／ｋｇ）

ＮＯ３－Ｎ／
（ｍｇ／ｋｇ）

１ ８．７４±
０．０３

１５．９２±
２．９４

０．９２±
０．３０

０．６８±
０．０３

１１．４８±
２．０５ｂ

０．７９±
０．２１ｂ

５０．２７±
１．０６

２１．８０±
１．１９ｂ

１８．０２±
９．１２

１７．８５±
７．１９

２ ８．７６±
０．０２

１５．５４±
０．３６

０．９０±
０．１０

０．６５±
０．０２

１１．３２±
３．７７ｂ

０．５４±
０．１６ｂ

４８．１８±
１３．１２

２０．５４±
７．６５ｂ

１４．９９±
３．２８

８．２４±
１．３０

３ ８．７３±
０．１１

１５．７６±
２．５１

０．９３±
０．２２

０．６９±
０．０１

２０．１７±
５．３１ａｂ

１．３３±
０．６６ａｂ

８１．８４±
１５．５９

３１．５３±
５．１７ａｂ

２０．９６±
９．８２

１４．５６±
６．４７

４ ８．８５±
０．０７

１３．０６±
０．５５

０．６７±
０．１９

０．６５±
０．０３

２７．９８±
３．３２ａ

２．４６±
０．３６ａ

７４．５１±
１８．６６

３５．２７±
３．３５ａ

１４．８７±
５．１７

１７．４８±
２．９５

注：同列不同上标小写字母表示参数在位点间差异显著（Ｐ＜０．０５）。
Ｎｏｔｅｓ：Ｌｏｗｅｒｃａｓｅｌｅｔｔｅｒｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｃｏｌｕｍｎｉｎｄｉｃａｔｅｔｈａｔｔｈｅｐａｒａｍｅｔｅｒｓｗｅｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｉｔｅｓ（Ｐ＜
０．０５）．
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２．３　细菌群落α多样性
所有样本的稀释曲线都接近平缓，表明试验

抽样充分，测序深度足以反映每个样本的生物信

息。利用ｍｏｔｈｕｒ软件，计算水体（表３）和沉积物
（表４）中细菌群落的香农、辛普森、Ａｃｅ和 Ｃｈａｏ
指数［１７］。其中，香农指数越大，说明群落的多样

性越高，辛普森指数越大，说明群落多样性越低。

Ａｃｅ和Ｃｈａｏ指数均为群落丰度指数，二者的值越
大，说明群落丰富度越高。香农和辛普森指数均

表明水中细菌群落的多样性在１１月最高，与１月
的差异显著（Ｐ＜０．０５）。Ｃｈａｏ和 Ａｃｅ指数表明
１、２号点沉积物中细菌群落的丰富度显著高于４
号点（Ｐ＜０．０５）。整体而言，沉积物中细菌群落
的多样性和丰富度均显著高于水体（Ｐ＜０．０５）。

表３　水中细菌群落的α多样性指数
Ｔａｂ．３　Ａｌｐｈａｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｉｎｔｈｅｗａｔｅｒ

月份 Ｍｏｎｔｈ 香农指数

Ｓｈａｎｎｏｎｉｎｄｅｘ
辛普森指数

Ｓｉｍｐｓｏｎｉｎｄｅｘ
Ａｃｅ指数
Ａｃｅｅｓｔｉｍａｔｏｒ

Ｃｈａｏ指数
Ｃｈａｏｅｓｔｉｍａｔｏｒ

９ ４．６６±０．１５ｂ ０．０２７±０．００３ｂ １０２３．７８±２７６．０９ ９２６．２０±１８７．１８
１１ ５．１２±０．１６ａ ０．０１５±０．００４ｂ １０１８．１３±２９５．９８ ９５８．４９±２０２．２１
１ ４．０９±０．２８ｃ ０．０５３±０．０２３ａ １３２８．５９±５９．４３ １０１８．５１±４６．２５

平均值±标准差 Ｍｅａｎ±ＳＤ ４．６２±０．４７ ０．０３２±０．０２１ １１２３．５０±２７７．１７ ９６７．７４±１６５．７８
注：同列不同上标小写字母表示该指标在不同月份中的差异显著（Ｐ＜０．０５）。
Ｎｏｔｅｓ：Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｌｏｗｅｒｃａｓｅｌｅｔｔｅｒｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｃｏｌｕｍｎｉｎｄｉｃａｔｅｔｈａｔｔｈｅｉｎｄｅｘｗａｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｏｎｔｈｓ（Ｐ＜０．０５）．

表４　沉积物中细菌群落的α多样性指数
Ｔａｂ．４　Ａｌｐｈａｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｉｎｔｈｅｓｅｄｉｍｅｎｔｓ

位点

Ｓｉｔｅ
香农指数

Ｓｈａｎｎｏｎｉｎｄｅｘ
辛普森指数

Ｓｉｍｐｓｏｎｉｎｄｅｘ
Ａｃｅ指数
Ａｃｅｅｓｔｉｍａｔｏｒ

Ｃｈａｏ指数
Ｃｈａｏｅｓｔｉｍａｔｏｒ

１ ６．０８±０．０６ ０．００８±０．０００ ４２５３．８６±２６６．２３ａ ３２８６．１４±１４９．１８ａ

２ ６．２２±０．０６ ０．００９±０．００２ ４５２９．０４±１０５．７８ａ ３５１５．７６±８９．８１ａ

３ ６．１３±０．１１ ０．００８±０．０００ ３９６４．９９±４９４．３９ａｂ ３１５６．３１±３２３．５７ａｂ

４ ５．８９±０．１６ ０．００８±０．００２ ３４１６．６４±１５７．４５ｂ ２７６０．６１±１８６．６６ｂ

平均值±标准差 Ｍｅａｎ±ＳＤ ６．０８±０．１６ ０．００８±０．００１ ４０４１．１３±５０７．５４ ３１７９．７１±３４２．９０
注：同列不同上标小写字母表示该指标在不同位点中的差异显著（Ｐ＜０．０５）。
Ｎｏｔｅｓ：Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｌｏｗｅｒｃａｓｅｌｅｔｔｅｒｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｃｏｌｕｍｎｉｎｄｉｃａｔｅｔｈａｔｔｈｅｉｎｄｅｘｗａｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｉｔｅｓ（Ｐ＜０．０５）．

２．４　细菌群落β多样性
使用主坐标分析（ＰＣｏＡ）在ＯＴＵ水平展示细

菌群落的β多样性。ＡＮＯＳＩＭ相似性分析表明，
水中细菌群落组成在不同位点间的差异不显著，

但在不同月份间的差异显著（Ｐ＜０．０５，图２ａ）。
沉积物中细菌群落组成在不同位点间的差异显

著（Ｐ＜０．０５，图２ｂ），在不同月份间的差异不显
著。整体而言，水体和沉积物中的细菌群落组成

存在显著差异（Ｐ＜０．０５，图２ｃ）。水中细菌样本
按月份聚集，不同月份间距离较远，各沉积物样

本紧密聚集。

２．５　细菌群落组成和差异
将相对丰度低于１％的群落都归为稀有种，

并为“Ｏｔｈｅｒｓ”，共有１１类菌门在水中的相对丰度
超过１％（图３ａ）。变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、蓝
细 菌 门 （Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、 放 线 菌 门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）和拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ）的相
对丰度最高，均达１０％以上。为了便于区分，将
相对丰度高于１０％的菌门视为优势菌［１８］。方差

分析表明，４类优势菌门的相对丰度在不同月份
间均存在显著差异（Ｐ＜０．０５，表５）。变形菌门
在１月显著富集，相对丰度高达４３．４８％。蓝细
菌门在 ９月显著富集，相对丰度高达 ３９．３３％。
放线菌门和拟杆菌门的相对丰度均在 １１月最
高，在９月最低。共有１８类菌门在沉积物中的相
对丰度超过 １％（图 ３ｂ）。变形菌门、绿弯菌门
（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、脱硫菌门（Ｄｅｓｕｌｆｏｂａｃｔｅｒｏｔａ）和放线
菌门的相对丰度均达１０％以上，为沉积物中的优
势菌。变形菌门在所有样本中均占据优势，相对

丰度超过２０％。方差分析表明，沉积物中各优势
菌门的相对丰度在不同位点和不同月份间的差

异均不显著。
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图２　水体和沉积物中细菌群落的ＰＣｏＡ分析
Ｆｉｇ．２　ＰＣｏＡａｎａｌｙｓｉｓｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｉｎｗａｔｅｒａｎｄｓｅｄｉｍｅｎｔｓ

　　共有５４类菌属在水中的相对丰度超过１％
（图４ａ）。属水平上，将相对丰度高于３％的菌属
视为优势菌［１９］。蓝细菌属（Ｃｙａｎｏｂｉｕｍ＿ＰＣＣ
６３０７）、海 源 菌 属 （Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ）、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿
Ａｑｕｉｌｕｎａ、浮丝藻属（Ｐｌａｎｋｔｏｔｈｒｉｘ＿ＮＩＶＡＣＹＡ＿１５）
和ＣＬ５００３的相对丰度均达３％以上，为水中优
势菌属。其中，蓝细菌属在 ９月显著富集（Ｐ＜
０．０５），相对丰度高达３１．４６％（表６）。ＣＬ５００３
与蓝细菌属的相对丰度在月份间的变化一致，海

源菌属和浮丝藻属一致。共有５１类菌属在沉积
物中的相对丰度超过１％（图４ｂ）。仅有蓝细菌
属和硫杆菌属（Ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ）的平均相对丰度达
３％以上。方差分析表明，２类菌属的相对丰度在

不同位点和不同月份间的差异均不显著。

　　图５列举了河道内相对丰度前１０的门和属，
以及它们在水体和沉积物间的丰度差异。门水

平上，变形菌门在水体和沉积物中的相对丰度均

最高，差异不显著。放线菌门在水中的相对丰度

显著高于沉积物（Ｐ＜０．０５）。除此之外，优势菌
蓝细菌门、拟杆菌门在水中显著富集，绿弯菌门、

脱硫菌门在沉积物中显著富集（Ｐ＜０．０５）。属水
平上，蓝细菌属在水体和沉积物的相对丰度均最

高，差异不显著。包括海源菌属、浮丝藻属等 ７
类菌属在水中显著富集，仅有硫杆菌属在沉积物

中显著富集（Ｐ＜０．０５）。
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图３　水体和沉积物中细菌群落在门水平上的组成
Ｆｉｇ．３　Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｉｎｗａｔｅｒａｎｄｓｅｄｉｍｅｎｔｓａｔｔｈｅｐｈｙｌｕｍｌｅｖｅｌ

表５　水中优势菌门在不同月份中的相对丰度
Ｔａｂ．５　Ｒｅｌａｔｉｖｅａｂｕｎｄａｎｃｅｏｆｄｏｍｉｎａｎｔｂａｃｔｅｒｉａｐｈｙｌａｉｎｗａｔｅｒｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｏｎｔｈｓ

优势菌门

Ｄｏｍｉｎａｎｔｂａｃｔｅｒｉａｌｐｈｙｌａ
９月

Ｓｅｐｔｅｍｂｅｒ
１１月
Ｎｏｖｅｍｂｅｒ

１月
Ｊａｎｕａｒｙ

平均值±标准差
Ｍｅａｎ±ＳＤ

变形菌门Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ １２．９３±１．９２ｃ ２３．５７±３．６８ｂ ４３．４８±５．１１ａ ２６．６６±１３．２２
蓝细菌门Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ３９．３３±２．０４ａ １０．５０±２．８８ｂ １１．９７±６．０８ｂ ２０．６０±１３．８６
放线菌门Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ １３．３０±２．６７ｂ ２６．３３±３．５８ａ ２２．０６±２．９５ａ ２０．５６±６．２４
拟杆菌门Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ １３．２６±１．５３ｃ ２７．２２±２．５０ａ １８．８８±３．３０ｂ １９．７９±６．２７
注：同行不同上标小写字母表示该菌门在不同月份中的差异显著（Ｐ＜０．０５）。
Ｎｏｔｅｓ：Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｌｏｗｅｒｃａｓｅｌｅｔｔｅｒｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｌｉｎｅｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｉｎｔｈｅｐｈｙｌｕｍｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｏｎｔｈｓ（Ｐ＜０．０５）．

５５１



上 海 海 洋 大 学 学 报 ３２卷

图４　水体和沉积物中细菌群落在属水平上的组成
Ｆｉｇ．４　Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｉｎｗａｔｅｒａｎｄｓｅｄｉｍｅｎｔｓａｔｔｈｅｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌ

表６　水中优势菌属在不同月份中的相对丰度
Ｔａｂ．６　Ｒｅｌａｔｉｖｅａｂｕｎｄａｎｃｅｏｆｄｏｍｉｎａｎｔｂａｃｔｅｒｉａｇｅｎｅｒａｉｎｗａｔｅｒｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｏｎｔｈｓ

优势菌群

Ｄｏｍｉｎａｎｔｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
９月

Ｓｅｐｔｅｍｂｅｒ
１１月
Ｎｏｖｅｍｂｅｒ

１月
Ｊａｎｕａｒｙ

平均值±标准差
Ｍｅａｎ±ＳＤ

蓝细菌属Ｃｙａｎｏｂｉｕｍ＿ＰＣＣ６３０７ ３１．４６±３．６１ａ ６．８４±２．０１ｂ １．７１±０．７９ｃ １３．３４±１３．２１
海源菌属 Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ ０．０１±０．００ｂ １．３７±０．６７ｂ １７．７０±６．４３ａ ６．３６±８．８６
Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ａｑｕｉｌｕｎａ ０．２９±０．０５ｃ ３．７８±１．０２ｂ ７．８７±２．０８ａ ３．９８±３．３７
浮丝藻属Ｐｌａｎｋｔｏｔｈｒｉｘ＿ＮＩＶＡＣＹＡ＿１５ ３．１５±２．８８ｂ ０．４５±０．１２ｂ ７．７９±４．２４ａ ３．８０±４．２４
ＣＬ５００３ ８．００±１．３９ａ ２．１３±０．４５ｂ ０．１４±０．０３ｃ ３．４３±３．４４
注：同行不同上标小写字母表示该菌属在不同月份中的差异显著（Ｐ＜０．０５）。
Ｎｏｔｅｓ：Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｌｏｗｅｒｃａｓｅｌｅｔｔｅｒｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｌｉｎｅｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｉｎｔｈｅｇｅｎｕｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｏｎｔｈｓ（Ｐ＜０．０５）．
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图５　水体和沉积物中细菌群落在门、属水平上的组成差异
Ｆｉｇ．５　Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｉｎｔｈｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

ｉｎｗａｔｅｒａｎｄｓｅｄｉｍｅｎｔｓａｔｐｈｙｌｕｍａｎｄｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌｓ

２．６　细菌群落变化影响因素
使用冗余分析（ＲＤＡ）分别比较水体（图６ａ）

和沉积物（图６ｂ）中环境因子与细菌群落之间的
关系。Ｅｎｖｆｉｔ测试表明，水体 Ｔ（Ｒ２＝０．９６０，Ｐ＝
０．００１）、ＣＯＤＭｎ（Ｒ

２ ＝０．８９７，Ｐ＝０．００１）、ＳＲＰ
（Ｒ２＝０．５３２，Ｐ＝０．０２７）和 ＴＮ（Ｒ２＝０．５７７，Ｐ＝
０．０３０）与细菌群落显著相关。蓝细菌属对菌群
结构的影响最大，并与 Ｔ、ＣＯＤＭｎ和 ＳＲＰ呈正相
关，与ＴＮ呈负相关。沉积物中 ＴＣ（Ｒ２＝０．４８２，
Ｐ＝０．０３８）、ＷＳＰ（Ｒ２＝０．５６０，Ｐ＝０．０３１）和 ＲＤＰ
（Ｒ２＝０．７６９，Ｐ＝０．００３）与细菌群落显著相关。
蓝细菌属仍为对菌群结构影响最大的菌属，并与

硫杆菌属呈负相关。４种 ＢＡＰ均与蓝细菌属呈
正相关，ＴＮ、ＴＣ呈共线性，二者均与蓝细菌属呈
负相关。

３　讨论

３．１　水体和沉积物的理化特征
可能受水流过快的影响，河道水质在不同位

点间的差异并不显著。Ｔ、ＤＯ和 ＴＮ等水质指标
在不同月份间的差异，可能是天气、温度、池塘尾

水质量等多因素变化的结果。整体而言，各月份

河道水体的ＴＮ、ＴＰ均远超国际上广泛认可的水
体富营养化临界浓度［２０］。参照江苏省《池塘养殖

尾水排放标准》［２１］，水体的ＴＮ、ＴＰ均不满足一级
排放标准，但满足二级排放标准。

相比于水体，沉积物的扩散能力更弱，不易

受到外界环境的干扰，其理化性质在不同位点间

的差异更大。ＷＳＰ、ＲＤＰ和 ＯＬｓｅｎ＿ｐ在４号点的
含量最高，与该处特殊的位置有关。宽阔的水面

使水流变缓，垦区所有的养殖尾水均在此处汇
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集，更有利于磷的沉积。沉积物中４种ＢＡＰ的占
比顺序为 ＡＡＰ＞Ｏｌｓｅｎｐ＞ＷＳＰ＞ＲＤＰ，这与其他
河流一致［２２］。ＯｌｓｅｎＰ被认为是衡量土壤养分状

况的良好指标，当每 ｋｇ干土中 ＯｌｓｅｎＰ的含量大
于４６ｍｇ时，表明土壤具有高营养水平［２３］。照此

标准，河道各点的沉积物均不处于高营养水平。

图６　细菌群落与环境因子之间的ＲＤＡ分析
Ｆｉｇ．６　ＲＤＡｂｉｏｐｌｏｔｏｆｔｈｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙａｎｄｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｖａｒｉａｂｌｅｓ

３．２　细菌群落的多样性
蓝细菌属和海源菌属的富集削减了其他菌

群的生长空间，致９月和１月水中细菌群落多样
性降低。４号点沉积物中菌群的丰富度最低，与
该点高含量的 ＷＳＰ、ＲＤＰ等营养盐有关，因为细
菌群落会受高营养盐、高有机质等外界条件的选

择作用［２４］。香农和辛普森指数均表明沉积物中

细菌群落的多样性高于水体，Ａｃｅ和Ｃｈａｏ指数显
示其丰富度是水体的３～４倍，均因为沉积物更
适合微生物的繁殖栖息［２５］。β多样性表明，水体
和沉积物中细菌群落的组成分别在不同月份和

不同位点间存在显著差异，同理化性质一致，再

次证明了细菌群落和环境因子之间的紧密关系。

３．３　细菌群落组成
河道水中的优势菌门为变形菌门、蓝细菌

门、放线菌门和拟杆菌门。变形菌门在水体和沉

积物中均保持优势，主要因为其在原核生物表型

分类或分子生物学分类中占据绝对优势［２６］。放

线菌门在生物体的循环分解和形成腐殖质中发

挥关键作用［２７］，拟杆菌门能产生胞外水解酶以降

解琼脂、几丁质等生物大分子［２８］，二类菌门的富

集有利于尾水中营养物质的分解。蓝细菌门相

对较高的丰度并不代表蓝藻的绝对含量也很

高［２９］，但河道水中ＴＮ、ＴＰ和Ｃｈｌ．ａ均远超蓝藻水

华暴发的一般条件［３０］。蓝藻水华不仅会降低水

体的美学价值，还会对人类和动物的健康造成威

胁［３１］，必须引起关注。蓝细菌属在蓝藻水华中常

作为优势类别出现［３２］，浮丝藻属也可引起水华并

导致水体产生异味［３３］。二类菌属均为河道水中

蓝细菌门的主要构成，尤其是蓝细菌属的相对丰

度最高。

除变形菌门和放线菌门外，绿弯菌门和脱硫

菌门也属于沉积物中的优势菌门。硫杆菌属中

的多数种类可将硫化物、氢气等作为电子供体，

亚硝酸盐氮、硝态氮作为受体实现硫酸盐的还原

和反硝化作用［３４］。其在沉积物中的富集不仅提

高了脱硫菌门的丰度，还可促进氮硫污染物的去

除。尽管蓝细菌门并不属于沉积物中的优势菌

门，但蓝细菌属仍属于优势菌属。

３．４　细菌群落变化影响因素
河道水体Ｔ、ＴＮ、ＳＲＰ和ＣＯＤＭｎ均与细菌群落

显著相关，蓝细菌属对群落的影响最大。同温度

一样，ＣＯＤＭｎ对于菌群的重要影响已经被证
实［３５］。浮游生物在利用磷作为繁殖生长的营养

时，ＳＲＰ通常被优先选择［３６］。因此，水体 ＳＲＰ的
显著变化会对细菌群落产生直接影响。９月河道
水体高水平的Ｔ、ＳＲＰ和ＣＯＤＭｎ提供了适宜条件，
促进了蓝细菌属和蓝细菌门的富集。湖泊中蓝
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藻水华的暴发是由氮、磷营养物的过量排放引起

的，减少水中氮、磷是控制的关键［３７］。本研究发

现，ＳＲＰ和ＴＮ同为影响河道水中细菌群落的关
键因子，但ＳＲＰ与蓝细菌属呈正相关，ＴＮ与蓝细
菌属呈负相关。那么，从限制蓝细菌属富集的角

度，河道水体中磷的控制要比氮更重要。

在沉积物中，ＷＳＰ、ＲＤＰ和 ＴＣ与细菌群落显
著相关，蓝细菌属仍是对群落影响最大的菌属。

沉积物中ＢＡＰ的转化涉及微生物复杂的相互作
用［３８］，ＷＳＰ被认为是即时可用磷的最佳估计，
ＲＤＰ代表容易解析和释放的磷［３９］。在４种 ＢＡＰ
中，ＷＳＰ和ＲＤＰ与细菌群落显著相关，可能因为
其更有利于细菌的直接摄取。ＷＳＰ和 ＲＤＰ与蓝
细菌属呈正相关，ＴＣ与蓝细菌属呈负相关。这就
说明，磷也是促进沉积物中蓝细菌属富集的关键

因子。因此，为了减少水体和沉积物中磷的含

量，进而限制蓝细菌属在河道中的富集，养殖尾

水中磷的控制尤为必要。

４　结论

在条子泥垦区池塘养殖尾水的净化河道中，

水体和沉积物的理化性质分别在不同月份和不

同位点间存在显著差异，细菌群落组成的变化同

理化性质一致。水中Ｔ、ＴＮ、ＳＲＰ和ＣＯＤＭｎ与细菌
群落显著相关，沉积物中ＷＳＰ、ＲＤＰ和ＴＣ与细菌
群落显著相关。蓝细菌属是水体和沉积物中丰

度最高的属，对细菌群落的影响最大。水体中Ｔ、
ＣＯＤＭｎ和 ＳＲＰ与蓝细菌属呈正相关，沉积物中
ＷＳＰ和ＲＤＰ与蓝细菌属呈正相关。应加强对养
殖尾水中磷的控制，以限制蓝细菌属在河道中的

富集。
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Ｊｏｕｒｎａｌ，２０１１，１６８（３）：１０４９１０５４．

［２４］　刘晶晶，曾江宁，陈全震，等．象山港网箱养殖区水体和

沉积物的细菌生态分布［Ｊ］．生态学报，２０１０，３０（２）：

３７７３８８．

ＬＩＵＪＪ，ＺＥＮＧＪＮ，ＣＨＥＮＱＺ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｂａｃｔｅｒｉａｌ
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ａｒｅａｉｎＸｉａｎｓｈａｎｇａｎｇＢａｙ［Ｊ］．ＡｃｔａＥｃｏｌｏｇｉｃａＳｉｎｉｃａ，２０１０，

３０（２）：３７７３８８．

［２５］　ＲＡＭＮＭ，ＺＵＲＯ，ＡＶＮＩＭＥＬＥＣＨＹ．Ｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｈａｎｇｅｓ

ｏｃｃｕｒｒｉｎｇａｔｔｈｅｓｅｄｉｍｅｎｔｗａｔｅｒｉｎｔｅｒｆａｃｅｉｎａｎｉｎｔｅｎｓｉｖｅｌｙ

ｓｔｏｃｋｅｄａｎｄｆｅｄｆｉｓｈｐｏｎｄ［Ｊ］．Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ，１９８２，２７（１）：

６３７２．

［２６］　ＧＵＰＴＡＲＳ．Ｔｈｅｐｈｙｌｏｇｅｎｙｏｆｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ

ｔｏｏｔｈｅｒｅｕｂａｃｔｅｒｉａｌｐｈｙｌａａｎｄｅｕｋａｒｙｏｔｅｓ［Ｊ］．ＦＥＭＳ

ＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙＲｅｖｉｅｗｓ，２０００，２４（４）：３６７４０２．

［２７］　ＳＴＡＣＨＥＭ，ＢＵＬＬＡＴ．Ｅｓｔｉｍａｔｉｎｇａｎｄｃｏｍｐａｒｉｎｇｔｈｅ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆｍａｒｉｎｅ ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ［Ｊ］． Ａｎｔｏｎｉｅ ｖａｎ

Ｌｅｅｕｗｅｎｈｏｅｋ，２００５，８７（１）：３９．

［２８］　白洁，李海艳，赵阳国．黄海北部不同站位海洋细菌群落

分布特征［Ｊ］．微生物学报，２００９，４９（３）：３４３３５０．

ＢＡＩＪ，ＬＩＨ Ｙ，ＺＨＡＯ Ｙ Ｇ．Ｂａｃｔｅｒｉａｌｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｔ
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华绒螯蟹肠道及养殖环境细菌群落组成比较［Ｊ］．上海海

洋大学学报，２０１７，２６（５）：６８２６９０．

ＣＨＥＮＧＹＸ，ＬＩＵＨＴ，ＣＨＡＮＧＤ，ｅｔａｌ．Ａｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ
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２０１３，２（２）：７９９７．
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ｃａｐｐｉｎｇ［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＲｅｓｅａｒｃｈ，２０２１，１９５：１１０６８２．
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