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摘要:以鄱阳湖流域 4 个支流共 6 个地点( 信江 XS1、信江下水湾 XS3、饶河 ＲS、饶河内湖 ＲHS、修水 SS、
赣江 GS) 的底泥样品为研究对象，利用 16 S rＲNA基因扩增技术探究底泥微生物对环境变量的响应．结
果显示: 6 个采样点的底泥样品的微生物群落结构大致分为 4 类;底泥的 pH值、TOC、TN、TP和重金属含
量对微生物群落结构及微生物多样性存在着显著的影响． 4 条河流底泥微生物多样性指数顺序为赣江 ＞
信江 ＞修水 ＞饶河，同时发现饶河的 Cu、Zn含量在 4 条河流中最高，这说明高 Cu、Zn会对微生物多样性
产生负面的影响;河流与其所对应湖区底泥样品中微生物多样性指数比较发现:饶河 ＞饶河内湖，信江下
水湾 ＞信江，这种结果顺序的不一致主要是由底泥中营养物质含量不同和某些重金属元素胁迫导致的．
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0 引言

鄱阳湖是中国的第一大季节性淡水湖泊，位于

江西省北部、长江南岸，汇集来源于赣江、修水、饶
河、信江、抚河等水经九江市湖口县城注入长江． 作
为长江干流重要的调蓄性湖泊，在中国长江流域中

发挥着巨大的调蓄洪水和保护生物多样性等特殊的

生态功能，因此鄱阳湖流域被称为“重要的国际湿
地”，是世界自然基金会划定的全球重要生态区之
一，对维系区域和国家生态安全具有重要作用．近年
来，随着经济的发展，不合理的工农业活动以及气候

的变化引起了该流域水环境［1］、河流底泥理化性
质、重金属含量和微生物多样性等一系列的变化．
现有文献资料表明，有关鄱阳湖流域微生物的

研究，主要集中于德兴铜矿及鄱阳湖湿地 2 个地方．
如郑璐等［2］应用 16 S rＲNA 基因的 PCＲ 克隆技术
检测了德兴铜矿酸性矿坑水水样与底泥中微生物群

落多样性及其群落结构变化; 谢学辉等［3］研究了德

兴铜矿尾矿重金属污染对土壤中微生物多样性的影

响．微生物作为底泥中最活跃的生物组成部分，对底
泥质量反应最为直接也最敏感． 河流底泥在水环境
中发挥着重要的作用，各种污染物在水中集聚，因此

河流底泥是河流环境变化的“检测仪”［3］，底泥的状
况不仅直接影响到水体中浮游生物的生长，同时也
影响着底泥中微生物的群落结构、多样性指数
等［4-5］．郭朝晖等［6］发现微生物多样性会随着重金
属污染的时间长短而发生变化，且不同微生物对不
同重金属的敏感性不同． 长期重金属污染会严重影
响土壤微生物的数量和活性，从而改变微生物的群
落结构影响土壤生态系统机能［7］． 本文通过对鄱阳
湖枯水期 6 个样点底泥样品的理化性质 ( pH 值、
TOC、TN、TP) 、重金属含量与微生物群落结构及多
样性关系分析，以期为该流域水环境的变化研究提

供基础．

1 材料与方法

1． 1 采样点的选取

为了研究鄱阳湖流域主要入湖河流底泥的理化
性质、重金属含量与微生物群落结构及微生物多样
性之间的关系，同时为了更好地研究入河口和湖区

底泥的理化性质、重金属含量与微生物群落结构及
微生物多样性之间的关系，根据文献，选择重金属污

染和营养盐高低不同的 4 条河流 ( 信江、饶河、赣
江、修水) ，在河口共布设 6 个采样点，于 2013 年 11



月至 2014 年 3 月( 即鄱阳湖流域枯水期) 进行底泥
采集，采样时用 GPS定位仪定位，在 1∶ 50 000 地形
图上用 ArcGIS 软件对采样点进行绘制，见图 1．

图 1 鄱阳湖流域河流底泥的采样点布局

1． 2 底泥样品的采集及预处理
1． 2． 1 测 DNA 样品采集与预处理 先用 10%的
杀菌剂对不锈钢采样器( 采泥器两瓣的张口面积为
0． 05 m2 ) 进行灭菌处理，然后开始作业，每次采样都

要对采样器进行灭菌，于每条河流入湖口处采集表

层底泥( 0 ～ 10 cm) 样品，每样点在 50 m 方圆范围
内重复 3 次采样．每次采完底泥后将采泥器的水排
掉，用在室内已灭过菌的竹勺将采样器中的底泥取

出放入小的离心管中，依次编号，放于储存箱中冰封

保存，然后带回实验室．取 250 g 新鲜土样放于冰箱
中将温度调至 － 80 ℃保存，用于测定底泥样品中的
DNA，其他待测指标用的样品保存于 4 ℃以下．
1． 2． 2 测重金属样品采集及预处理 底泥样品的
采集方法同本文 1． 2． 1 节． 采得底泥样品经自然风
干、去除杂质和草根、混合均匀后，过 2 mm 的尼龙
筛网以去除杂质再用烘箱设置温度为 60 ℃烘干，然
后使用玛瑙研钵研磨并过 100 目、200 目尼龙筛网，
依次编号，装入自封袋内密封保存．
用分析天平称取底泥样品 0． 500 0 g 置于洁净

的三角烧瓶中，用高氯酸、浓硝酸、氢氟酸消化处理，
用于测定底泥样品中的理化性质和重金属含量．

1． 3 底泥样品相关性状测定方法
1． 3． 1 底泥微生物多样性指数的测定 采用土壤
DNA提取试剂盒( MoBio Laboratories，Carlsbad，CA，USA)
提取底泥基因组 DNA，用 NanoDrop测定 DNA浓度［8-9］，

检测后送到北京华大基因检测中心深圳分部进行 16 S
rＲNA靶基因测序［10-11］，测序深度为 11 作为后续研究，
PCＲ 所用引物为覆盖16 S rＲNA 基因V4区域的细菌通
用引物 515F ( 5'-GTGYCAGCMGCCGCGGTA-3') 和 806 Ｒ
( 5'-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3') ，PCＲ 产物长度
为253 bp，覆盖率为 98． 7% ～99． 1% ．
1． 3． 2 底泥化学性质的测定 将本文 1． 2． 2 节处
理后的底泥样品过 100 目尼龙筛网，用电位法测 pH
值［12］; 采用重铬酸钾外加热法测定 TOC; 采用
H2SO4-CuSO4-Se催化消煮后，用凯氏定氮法测定
TN;采用碱熔-钼酸盐比色法测定 TP;电感耦合等离
子体质谱法测定底泥样品中的重金属含量．

1． 4 数据处理

序列数据:通过 QIIME 平台，利用 Uchime 去除
嵌合体序列［10-11］，以 16 S rＲNA 基因序列 97%相似
度作为分类操作单元 ( operational taxonomic units，
OTUs) 的参考标准，从而以基于 97%序列相似性计
算生物多样性指数［13-17］．
微生物群落结构统计分析: 采用主坐标分析方

法，通过 QIIME软件采用 Unifrac距离矩阵值方法分
析样品之间的微生物群落结构差异．采用 SPSS 19． 0
软件方差分析( ANOVA) 作相关性状在样品间的差
异显著性检验．

2 结果与分析

2． 1 不同采样点底泥微生物群落结构的差异

通过对底泥样品 16 S rＲNA 基因测序，经数据
前处理，共检测到鄱阳湖入湖河流底泥微生物的
OTU约 18 921 ～ 32 161 个，其中变形菌门 ( Pro-
teobacteria) 、酸杆菌门 ( Acidobacteria ) 、疣微菌门
( Verrucomicrobia) 、拟杆菌( Bacteroidetes) 、绿湾菌门
( Chloroflexi) 含量相对较高．
另外还检测到一些平均相对丰度大于 0． 5%的

特殊门类，如浮霉菌门 ( Planctomycetes) 、放线菌门
( Actinobacteria) 、硝化螺旋菌门( Nitrospirae) 等微生
物群落，各采样点微生物群落结构分布如图 2 所示．
通过主坐标分析结果见图 3，图 3 中的 PC1 和

PC2 轴解释 57. 48%和 22. 64%的微生物群落差异．
图 3 中的样品点大致聚类成 4 个 cluster:

ClusterⅠ由 SS构成; Cluster Ⅱ由 ＲS和 ＲHS 构
成; Cluster Ⅲ由 XS1 构成; Cluster IV 由 GS 和 XS3
构成．
2． 1． 1 鄱阳湖入湖底泥的理化性质对其微生物群
落结构差异的影响 底泥有机质主要是由生物遗体

及其转化、降解的有机化合物组成，是底泥微生物所
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需能量的重要来源，一般情况下土壤中有机质含量

越高微生物活动也越活跃，其含量的多少直接影响

到微生物的丰度及其多样性指数的大小［18-20］．

注: ＲS—饶河，ＲHS—饶河内湖，XS3—信江下水湾，XS1—信江，SS—修水，GS—赣
江;下同．

图 2 各采样点微生物群落结构分布图

图 3 河流底泥中微生物群落的主坐标分析( pCoA)
表 1 给出了该实验中测得不同采样点底泥中的

pH值、TOC、TN 和 TP 的差异性分析． 结果显示: 修
水底泥样品的 pH 值与信江下水湾、赣江之间在统
计学意义上存在着显著的差异，而其它 3 项指标之
间差异在统计学意义上不显著，因此修水的微生物
群落结构独自一类，信江下水湾和赣江归为一类;信

江与其它底泥样品的 TN 和 TP 在统计学意义上存
在着极显著差异，其微生物群落结构自为一类．饶河
和饶河内湖的 TP在统计学意义上存在着一定的差

异( P ＜ 0． 05) ，饶河 TP 含量( 1 030． 4 mg·g －1 ) 高
于饶河内湖 ( 824. 4 mg·g －1 ) ，二者的理化性质差
异性在统计学意义上不显著，二者的微生物群落结

构归为一类． 这说明了底泥的 pH 值、TOC、TN、TP
含量对微生物群落结构存在着一定的影响．
2． 1． 2 鄱阳湖入湖底泥样品中重金属对其微生物
群落结构差异的影响 河流底泥中的重金属具有毒
性、持久性、隐蔽性、不可逆性、长期性和后果严重性
等特征，是河流底泥中污染最严重的一类．
本文采用鄱阳湖实际地球化学背景值［21-22］作

为参考标准，由表 2 可以看出各采样点的底泥样品
都不同程度地受到了不同重金属元素的污染． 通过
对不同采样点底泥样品重金属全量做差异性分析，

修水与其它 5 个底泥样品 Zn 元素在统计学意义上
存在显著差异，独自为一类，这说明了某些重金属元
素在微生物群落结构的形成过程中起到了关键作

用．饶河和饶河内湖二者底泥样品中全量重金属元
素各项指标差异在统计学意义上不显著，因此二者

归为一类．信江底泥样品与其它 5 个底泥样品中重
金属元素 Zn、Cd、Cr、Mn 在统计学意义上存在着显
著差异，使其独为一类;信江下水湾和赣江二者底泥

样品中全量重金属元素各项指标在统计学意义上存

在一定的差异，但二者却归为一类，究其原因可能是

二者的理化性质对其微生物群落结构的影响占主要

因素．
通过该实验说明环境变量对微生物群落结构存
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在有一定的影响，且理化性质和重金属对微生物群 落的影响是共存的．
表 1 采样点底泥 pH值、TOC、TN与 TP差异性分析

类型 样本 pH值 TOC / ( mg·kg －1 ) TN / ( mg·g －1 ) TP / ( mg·g －1 )

I SS 7． 15 ± 0． 06a 15． 38 ± 1． 63a 0． 049 ± 0． 005 7a 712． 7 ± 40． 90b

II ＲS 6． 25 ± 0． 29c 9． 47 ± 3． 63b 0． 037 ± 0． 005 8b 1 030． 4 ± 13． 91a
ＲH 6． 24 ± 0． 22c 7． 20 ± 0． 81b 0． 029 ± 0． 010 4b 824． 4 ± 28． 65ab

III XS1 7． 13 ± 0． 38a 7． 77 ± 2． 54b 0． 009 ± 0． 005 3c 252． 8 ± 102． 25c

IV GS 6． 35 ± 0． 09bc 14． 43 ± 0． 47a 0． 050 ± 0． 005 5a 799． 5 ± 47． 74b
XS3 6． 65 ± 0． 06b 13． 73 ± 0． 90a 0． 051 ± 0． 008 7a 709． 6 ± 78． 14b

注:同一列内不同小写字母表示差异显著水平达 0． 05;下同．
表 2 采样点底泥重金属全量之间的差异性分析 mg·kg －1

类型 样本 Cu Pb Zn Cd Cr Mn

I SS 21． 47 ± 3． 84bc 10． 39 ± 2． 64b 114． 00 ± 9． 64c 1． 03 ± 0． 14bc 72． 73 ± 7． 68ab 982 ± 119bc
ＲS 51． 93 ± 10． 02a 47． 80 ± 9． 35a 231． 00 ± 35． 68a 2． 51 ± 0． 39a 64． 83 ± 11． 77ab 982 ± 158bc

II ＲHS 46． 80 ± 9． 65ab 46． 20 ± 5． 98a 220． 00 ± 36． 29a 2． 55 ± 0． 38a 68． 57 ± 11． 60ab 979 ± 143bc

III XS1 31． 03 ± 5． 54abc 35． 37 ± 5． 49ab 63． 93 ± 11． 29d 0． 68 ± 0． 39c 41． 33 ± 7． 86c 646 ± 119d
GS 15． 40 ± 1． 51c 34． 82 ± 5． 50ab 121． 00 ± 5． 03bc 1． 12 ± 0． 14bc 58． 23 ± 3． 19b 1 361 ± 41a

IV XS3 43． 14 ± 7． 91abc 56． 69 ± 9． 51a 169． 00 ± 23． 30b 2． 07 ± 0． 38ab 63． 50 ± 7． 57ab 816 ± 43acd
背景值 4． 75 12． 50 45． 75 0． 75
国家标准 I类 ≤35 ≤35 ≤100 ≤0． 2 ≤90
国家标准 II类 ≤50 ≤250 ≤200 ≤0． 3 ≤250

2． 2 不同入湖河流底泥微生物多样性的差异及其
影响因素分析

根据重金属污染程度和营养盐高低不同选择的

4 条入湖河流，由上文分析可以看出它们底泥的微
生物群落结构存在着显著的差异． 研究发现它们的
微生物多样性也存在着显著的差异，见表 3．

由表 3 可以看出，4 条河流底泥中微生物的丰
富度指数、可观测到的 OTU 数目存在显著差异
( P ＜ 0． 05) ． 4 条河流微生物多样性指数由高到低
依次为:赣江 ＞信江 ＞修水 ＞饶河．由表 1 可以看出
赣江、修水底泥中有机质的含量显著高于信江和
饶河．

表 3 不同河流底泥样品微生物多样性的差异性分析

样品编号 丰富丰度指数 可观测的物种数 多样性指数

GS 45 486 ± 8 123． 61a 24 513 ± 1 948． 77a 11． 80 ± 0． 15a
ＲS 31 186 ± 5 937． 11b 18 726 ± 2 930． 74ab 10． 96 ± 0． 11c
SS 40 922 ± 7 765． 02ab 23 510 ± 3 505． 70ab 11． 47 ± 0． 14b
XS1 34 575 ± 5 027． 55ab 19 787 ± 3 456． 45b 11． 52 ± 0． 12b

信江底泥中 TOC、TN、TP 含量虽然低于饶河，
但是其底泥中微生物的丰富度指数和生物多样性指

数却较高，结合表 2 可以看出其底泥中重金属 Cu、
Pb、Zn、Cr含量都基本上达到了国家标准 I 类，饶河
底泥中重金属 Cu、Pb、Zn、Cd 含量超标，且 Cu、Zn、
Cd含量超过了国家标准 II类，4 条河流底泥样品中
Cd含量都严重超标，都受到不同重金属的污染． 其
中饶河的 Cu、Zn含量在 4 条河流中含量最高，微生
物多样性指数最低，这说明 Cu、Zn 含量的增高会抑
制微生物的多样性．因此由表 3 反映出来的这 4 条
河流的微生物多样性的差异主要可能是受 TOC、
TN、TP含量及重金属污染程度造成的． 该实验的结
果与 E． Islam 等［17］认为重金属含量的升高和营养
物质的减少，直接导致微生物多样性下降是一致的．

2． 3 河口与其所对应湖区底泥样品中微生物多样
性的差异及其影响分析

河流入口与相对应湖区由于重金属和营养盐分

沉降不同，底泥样品中微生物多样性存在着差异，分

析结果见表 4．
表 4 河口与其对应湖区生物多样性分析

编号 丰富丰度指数 可观测到
的物种数 多样性指数

ＲS 31 186 18 726 10． 96
ＲHS 30 726 18 010 11． 04
XS1 34 575 19 787 11． 52
XS3 47 667 26 687 12． 26

由表 4 知，枯水期底泥微生物的丰富度指数、可
观测到的物种数饶河大于饶河内湖，但是多样性指

数后者大于前者，原因有 2 个: 1 ) 这可能是因为饶
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河底泥的 TOC、TN、TP含量( 见表 1) 高于饶河内湖，
因此底泥营养丰富微生物活跃数目较多; 2) 饶河的
Cu、Pb、Zn、Mn含量( 见表 2) 高于饶河内湖，这说明
了微生物的生长受到某些重金属元素的抑制．
信江与信江下水湾底泥微生物的各项特性指标

后者都高于前者，原因可能是由于信江下水湾底泥

中的 TOC、TN、TP含量( 见表 1) 显著高于其河口．
因此不同河流与其所对应湖区底泥样品中微生

物多样性的差异可能主要是由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的．

3 讨论

有研究表明［17］:底泥中营养成分越高微生物活

动也越活跃，微生物多样性就越高; 李家宝等［11］认

为 pH 值在适宜的范围内有利于原核微生物的生
长．由上述分析结果显示该实验中 4 种微生物群落
结构、多样性的差异可能是由于底泥样品中 pH 值
及 TOC、TN、TP 含量的差别造成的，且信江下水湾
和赣江底泥的理化性质在微生物群落结构形成中占

主导因素．
底泥中重金属和微生物共同蓄积时，研究它们

之间的关系及变化规律对于检测和生物修复水污染

有着重要的理论和现实意义． 有研究［23］表明，湖底
沉积物已经受到不同程度的重金属污染，且污染存

在地区差异，鄱阳湖底泥中重金属积累较严重．除部
分地区 Cd 低于背景值外，各地区底泥 Zn、Cu、Pb、
Cd的含量均超过背景值( Zn为 45． 75 mg·kg －1，Cu
为 4． 75 mg·kg －1，Pb 为 12． 50 mg·kg －1，Cd 为
0. 75 mg·kg －1 ) 其最大含量分别为背景值的 9. 0、
33. 8、7. 0、5. 9 倍． 张静霞、吴建军等［24-25］认为重金
属会影响微生物群落结构和生物多样性，且底泥中

重金属对微生物具有抑制作用．陈素华等［26］在研究
土壤重金属对微生物的数量与群落效应时，发现重

金属在低浓度下有促进作用，当高浓度时有抑制作

用．该实验中的 6 个底泥样品，可能是由于重金属含
量不同引起了微生物群落结构的差异，且不同重金

属元素对微生物的胁迫不同，4 条河流中饶河的
Cu、Zn、Cd含量超过了国家标准 II 类，其微生物多
样性指数最低，不同河流与其所对应湖区底泥样品

中微生物多样性的差异可能主要是由入河口和湖区

底泥中营养成分及某些重金属元素胁迫导致的． 由
于河流底泥环境中的微生物群落结构复杂，具有重

要的代谢功能，与水环境进行着频繁的代谢交换以

及“共代谢”，因此加强对微生物群落结构及多样性
的研究，对于阐明其与所处环境之间的关系具有重

要的指导意义．在研究河流底泥微生物群落结构及
多样性与其环境变量之间的关系时，要综合考虑有

机污染和重金属污染及底泥理化性质 3 方面因素．

4 结论

1) 实验的 6 个底泥样品，微生物群落结构大致
可以分为 4 类:信江和修水各为一类，赣江和信江下
水湾属于一类，饶河和饶河内湖归为一类;

2) 底泥中 pH值及 TOC、TN、TP 含量的差异会
引起微生物群落结构的差异，且底泥中营养成分越

高微生物活动也越活跃，微生物多样性就越高;

3) 底泥样品中重金属含量不同会引起微生物
群落结构的差异，且不同重金属元素对微生物的胁

迫不同，4 条河流中饶河的 Cu、Zn、Cd含量超过了国
家标准 II类，其微生物多样性指数最低微生物多样
性最低;

4) 不同河流与其所对应湖区底泥样品中微生
物多样性的差异可能主要是由入河口和湖区底泥中

营养成分及某些重金属元素胁迫导致的．
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The Microbial Ｒesponse to Environmental Parameters of
the Sediment in Poyang Lake Basin

ZHAO Siying1，2，NI Caiying1* ，FU Wenchang1，WANG Jinfeng2

( 1． Key Laboratory of Lake Poyang Wetland and Waershed Ｒesearch，Ministry of Educatien，Jiangxi Normal University，Nanchang Jiangxi 330022，China;
2． Key Laboratory of Protection and Utilization of Subtropical Plant Ｒesources of Jiangxi Province，

Jiangxi Normal University，College of Life Science，Nanchang Jiangxi 330022，China)

Abstract: Based on six sites in different tributaries of Poyang lake basin sediment samples，this study makes an at-
tempt to investigate sediment microbial response to environment variablesthe through 16S rＲNA gene amplification
technique was used to study the microbial community and diversity in different sediment samples． Ｒesults showed
that 6 samples( Xinjiang XS1，Xinjiang water bay XS3，Ｒaohe ＲS，Ｒaohe lake ＲHS，Xiushui SS，Ganjiang GS) of
sediment can be divided into four categories． Analysis found that pH and TOC，TN，TP，heavy metal content of the
sediment exists significant influence on microbial community structure and microbial diversity，which causes the
difference of the microbial community structure and diversity Further analysis shows that the microbial diversity in-
dex of four rivers sediment，Ganjiang ＞ Xinjiang ＞ Xiushui ＞ Ｒaohe，addition，Cu and Zn content of Ｒaohe is the
highest in the four rivers，illustrates the rises with the content of Cu and Zn increasing，which would have a negative
impact on microbial diversity; the difference of microbial diversity index between different river and its correspond-
ing lake sediment samples，Ｒaohe ＞ Ｒaohe lake，Xinjiang water bay ＞ Xinjiang，the difference is mainly casued by
the difference content of nutrient in the sediment and some heavy metals stress．
Key words: sediment; microbes; heavy metals; 16S rＲNA; Poyang Lake basin
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