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梁子湖与后官湖浮游细菌的群落结构特征

邹沈娟１,２,尹立强３,赵博礼１,陈培培１,魏蒲生３,马徐发１,４
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２．威远县农业农村局,四川 内江　６４２４５０;

３．大冶湖生态文化旅游开发有限公司,湖北 黄石　４３５１００;

４．长江经济带大宗水生生物产业绿色发展教育部工程研究中心,湖北 武汉　４３００７０)

摘要:探究浮游细菌群落结构以及微生物与环境因子的相关性,可为湖泊环境评价和生态治理提供理论依据.选

取湖北境内的梁子湖和后官湖,于２０１８年４月分别设置１０个和５个采样点,进行浮游细菌与水体理化指标采样

调查;通过１６SrRNA基因高通量测序,分析比较浮游细菌群落结构及其多样性的差异,并通过冗余分析(RDA)

探讨环境因子与浮游细菌群落结构的关系.结果表明,梁子湖和后官湖均有较高的浮游细菌群落多样性,其

Shannon指数分别为３．９７４~４．７４３和３．９２４~４．５００;梁子湖与后官湖的浮游细菌群落结构有所差异,梁子湖菌群

隶属于放线菌门(Actinomycetes)、变形菌门(Proteobacteria)、拟杆菌门(Bacteroides)、蓝细菌门(Cyanobacteria)、

疣微菌门(Verrucomicrobia)、绿菌门(Chlorobi)、绿弯菌门(Chloroflexi)、装甲菌门(Armatimonadetes)、厚壁菌门

(Firmicutes)和硝化螺旋菌门(Nitrospirae);后官湖菌群隶属于放线菌门、蓝细菌门、变形菌门、拟杆菌门、疣微菌

门、芽单胞菌门(Gemmatimonadetes)、绿弯菌门、绿菌门、浮霉菌门(Planctomycetes)、装甲菌门和螺旋体菌门

(Saccharibacteria);其中,梁子湖的优势菌群为放线菌门(２０．０９％~４３．２３％)和变形菌门(２１．３５％~３５．２８％),而
后官湖的优势菌群为放线菌门(２０．７０％~４２．６９％)和蓝细菌门(１４．４０％~４５．７７％).RDA分析表明,总氮(TN)、

pH、总磷(TP)是影响微生物群落结构的主要环境因子.
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　　微生物是淡水生态系统的重要组成部分,负责

营养物质的生物地球化学循环和有机物的生物转化

(Martinsetal,２０１１;Liuetal,２０１５).微生物群

落对 环 境 变 化 很 敏 感,可 用 于 指 示 水 生 态 环 境

(Marshalletal,２００８;Wuetal,２００９).迄今,分
子生物学技术已被广泛用于淡水湖泊的浮游细菌群

落研究.通过１６SrDNA克隆和第二代高通量测序

可以阐明河流的微生物特征,该技术还可用于评估

细菌群落结构和多样性(Kerstensetal,２００９).测

序也成为检测各种基质中细菌群落的有效工具

(Staleyetal,２０１３),包括土壤、海水和淡水环境

(Ligietal,２０１４),第二代高通量测序技术是用于

研究真核生物中 RNA 群的高分辨率技术(GedＧ
alangaetal,２０１３).目前,大部分研究都利用１６S
rRNA基因序列分析以解释微生物的多样性,浮游

细菌多样性和群落结构与水体环境密切相关(ButtＧ
igieg&Ramette,２０１４);影响浮游细菌群落分布的

环境因子主要有光照、温度、溶解氧、pH、水深、营养

盐(Yannarell& Triplett,２００３;严瑶仙等,２０１４;薛
银刚等,２０１８;Lauetal,２０１９;刘金 波 等,２０１９;

Gomesetal,２０１９).研究浮游细菌与环境因子之

间的关系,可为微生物评价体系提供基础理论依据.
目前,对湖泊水环境的研究主要集中于浮游生

物、水生植物和重金属方面(吴卫菊等,２０１４;王丹

等,２０１６;苗琳琳,２０１７;孙沿等,２０１８);而对于微生

物方面的报道较少(彭磊,２０１５;Yinetal,２０１８).
本研究选择梁子湖和后官湖两个富营养型湖泊为研

究对象,通过１６SrRNA基因序列高通量测序,分析

浮游细菌的群落结构特征及其多样性,探究其环境

主要影响因子,以期为后续的湖泊生态治理及环境

评价提供理论依据.



１　材料与方法

１．１　湖泊概况

梁子湖(１１４°３２′~１１４°４２′E,３０°０４′~３０°２０′N)
位于湖北省东南部,长江中游南岸,经长港流入长

江,为 外 流 湖;流 域 面 积 为３２６０km２,东 西 长

８２km,南北长２２km,常年平均水深３m,是湖北省

容水量最大的淡水湖之一,湖面面积位居全省第二;
梁子湖是典型的草型湖泊,水生植被丰富,生态系统

完整,生物多样性高,作为生态旅游区,一直在进行

生态修复,受人类影响渐渐变小,但根据２０１７年湖

北省水资源公报,其水质整体状况为Ⅳ类.
后官湖(１１３°５８′~１１４°０５′E,３０°３０′~３０°３４′N)

位于湖北省武汉市蔡甸区,是典型性北温带浅水型

淡水湖泊,由高湖、白莲湖、知音湖和天鹅湖４个子

湖组成,水域总面积约为３４km２,岸线约１７８km,
为蔡甸区境内第二大湖泊;后官湖本是蔡甸南湖水

系的一部分,但随着城市化的进程,其成为独立的内

陆湖.由于周边居民区的兴建,后官湖一直受生活

污水、交通污染等人类活动的影响,根据２０１７年湖

北省水资源公报,其水质整体状况为Ⅳ类水,呈富营

养化状态.

１．２　样品采集和水化学测量

２０１８年４月,在梁子湖设置１０个采样点(图１
a,L１~L１０),在后官湖设置５个采样点(图１ b,

H１~H５).每个采样点用有机玻璃采水器采集表

层(离水面０．５m)水样３L,进行编号后冰浴运回实

验室.使用０．２μm 有机滤膜过滤２L(每张过滤

３００mL)水样转移至１０mL离心管,保存于 ８０℃
冰箱;剩余１L水样保存于４℃冰箱,用于测定理化

指标.
现场实时使用 Pro２０３０ 多参数水质分析仪

(YSI公 司,美 国)测 量 每 个 采 样 点 的 pH、水 温

(WT)、溶解氧(DO)、电导率(COND)、总溶解性固

体(TDS)、盐度(SAL)和氧化还原电位(ORP)等水

体理化指标,其他理化指标参照«中华人民共和国国

家水质标准».总氮(TN)采用碱性过硫酸钾联合消

解紫外分光光度法测量,总磷(TP)采用钼酸铵分光

光度法测定,硝酸盐(NO３ＧN)、亚硝酸盐(NO２ＧN)、
氨氮(NH＋

４ＧN)、正磷酸盐(PO３
４ＧP)则使用 ClevＧ

erchem３８０全自动间断化学分析仪(DeChemＧTech
公司,德国)测量;总碳(TC)和总有机碳(TOC)使用

VarioTOC 总有机碳分析仪(Elementar公司,德
国)测定.

图１　梁子湖(a)和后官湖(b)采样点设置

Fig．１　LocationofthesamplingsitesinLiangziLake(a)andHouguanLake(b)

１．３　样本DNA提取及１６SrRNA基因片断扩增

使用 WaterDNAKit试剂盒(OMEGA,美国)
提取梁子湖与后官湖样品 L１~L１０和 H１~H５的

DNA.针对细菌１６SrRNA 基因 V３＋V４区设计

含barcode的特异引物３３８F/８０６R,引物序列为:

３３８F(５′ ACTCCTACGGGAGGCAGCA ３′),

８０６R(５′ GGACTACHVG GGTWTCTAAT
３′).PCR扩增采用 TransGenAP２２１ ０２:TransＧ
StartFastpfuDNAPolymerase,２０μL 反应体系:

５×FastPfuBuffer４μL,２．５mMdNTPs２μL,ForＧ
ward Primer (５μM )０．８μL,Reverse Primer
(５μM)０．８μL,FastPfuPolymerase０．４μL,BSA
０．２μL,TemplateDNA１０ng,补ddH２O至２０μL.

PCR条件:９５℃预变性３min;９５℃变性３０s,５５℃
退火３０s,７２℃延伸４５s,２７个循环;最后７２℃、

１０min终延伸.

PCR产物经过２％琼脂糖凝胶电泳检测,条带

清晰,片段大小合适,使用 AxyPrepDNA 凝胶回收
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试剂盒(AXYGEN 公司,美国)切胶回收 PCR 产

物,以 TrisＧHCl洗脱后连接“Y”接头,使用磁珠筛

选去除接头自连片段,按照每个样品测定１００００条

序列加入１ngPCR产物的标准富集PCR产物,然
后用 ０．１ mol/L 的 NaOH 溶 液 变 性,获 得 单 链

DNA片段,构建测序文库后在１６S ３３８F ８０６R
Miseq平台进行高通量测序(美吉生物,上海).

１．４　数据分析

将本研究的原始数据上传至 NCBI数据库(SeＧ
quenceReadArchive,SRA)中(https://submit．ncＧ
bi．nlm．nih．gov/subs/sra/,分 别 为 SRR９２１８２１６、

SRR９２１８２１８、 SRR９２１８２２０、 SRR９２１８２２２、

SRR９２１８２５７、 SRR９２１８２５１、 SRR９２１８２２４、

SRR９２１８２５３).对获得的测序数据,使用 Uparse对

原始序列进行 OTUs(OperationalTaxonomicUＧ
nits)聚类(序列相似性设为９７％),在聚类过程中去

除嵌合体,得到 OTU 的代表序列;将其与 SILVA
数据库(http://www．arbＧsilva．de/)序列比对后,进
行门到属水平的物种分类.根据归一化的 OTU 丰

度,计算 Ace指数、Chao指数和 Shannon指数等

Alpha多样性指数.基于数据表,利用 R３２５软

件包进行统计分析和绘图.使用 Vegan进行环境

因子与细菌群落的冗余分析(RDA).使用 SPSS
２４．０进行环境因子的重复测量单因素方差分析和

细菌群落与环境因子的Pearson相关性分析.

２　结果与分析

２．１　理化指标

梁子湖和后官湖的理化指标见表１.单因素方

差分 析 检 验 得 知,后 官 湖 与 梁 子 湖 之 间 的 水 温

(WT)(F ＝８．９１３,P ＜０．０５)、电 导 率 (COND)
(F＝８８１．８１７,P＜０．００１)、盐 度 (SAL)(F＝８７７．５,

表１　梁子湖和后官湖不同采样点的理化指标

Tab．１　PhysicochemicalparametersforeachsamplingsiteonLiangziLakeandHouguanLake

采样点
WT/

℃
pH

DO/

mgL１

COND/

mScm１

TDS/

mgL１
SAL

ORP/

mV

TN/

mgL１

TP/

mgL１

H１ ２７．４ ８．１３ ８．３ ３６２．２ ２２４．９０ ０．１６ １７４．８ ０．７６０ ０．１５９
H２ ２４．７ ８．０８ ７．８ ３４３．５ ２２４．２５ ０．１６ １９５．５ １．２９９ ０．１２４
H３ ２４．２ ７．９６ ７．６ ３３７．２ ２２２．９５ ０．１６ １９８．７ １．４１６ ０．１７７
H４ ２５．５ ７．７９ ８．９ ３４１．３ ２１９．７０ ０．１６ １８５．０ ０．４９９ ０．１３１
H５ ２５．９ ７．８５ ８．２ ３５３．２ ２２５．５５ ０．１６ １８４．７ １．３８７ ０．１７０
L１ ２２．１ ８．１２ ７．９ １４６．１ １００．７５ ０．０７ ２０９．７ ０．５４６ ０．０１６
L２ ２２．９ ７．６９ ８．０ １５０．７ １０２．０５ ０．０７ ２３０．９ ０．４１７ ０．０２８
L３ ２４．３ ７．８９ ７．５ １３９．５ ９１．６５ ０．０７ １８０．１ ０．３９０ ０．０２５
L４ ２５．０ ７．９３ ８．３ １３７．０ ８９．０５ ０．０６ １８７．３ ０．４１７ ０．０３８
L５ ２３．１ ７．７６ ８．５ １４０．４ ９４．２５ ０．０７ １９７．８ ０．１３２ ０．０２８
L６ ２４．５ ８．２３ ９．２ １３９．６ ９１．６５ ０．０７ １９７．３ ０．２８８ ０．０３１
L７ ２２．４ ８．５４ １０．８ １４４．３ ９８．８０ ０．０７ ２０３．８ ０．０４２ ０．０３４
L８ ２５．１ ８．４３ １０．１ １７２．７ １１２．４ ０．０８ ２３０．７ ０．８６３ ０．０４５
L９ ２３．５ ８．８３ ９．１ １３０．８ ８７．１０ ０．０６ ２１２．５ ０．４２６ ０．０５７
L１０ ２４．２ ８．０３ ７．４ １６６．３ １０９．８５ ０．０８ ２４３．４ ０．８８４ ０．０４８

采样点
NO３ＧN/

mgL１

NO２ＧN/

mgL１

NH＋
４ＧN/

mgL１

PO３
４ＧP/

mgL１

TC/

mgL１

TOC/

mgL１
C∶N N∶P

H１ ０．０８４ ０．０１２ ０．０４２ ０．００９ １９．３３８ ５．９７２ ７．８５９ ４．７７０
H２ ０．１０１ ０．０１４ ０．０４２ ０．００３ ２３．０１６ ９．４２７ ７．２５５ １０．４４６
H３ ０．１０４ ０．００８ ０．０２７ ０．００５ ２２．８０６ ９．８９４ ６．９８８ ７．９８０
H４ ０．０３４ ０．００３ ０．０３６ ０．００５ １９．９９１ ６．６１６ １３．２６９ ３．７９６
H５ ０．０４０ ０．００２ ０．０４０ ０．００６ ２０．１３１ ６．９９６ ５．０４３ ８．１４０
L１ ０．３６９ ０．００７ ０．００６ ０．００９ １２．８８５ ６．３０７ ２５５．６８９ １．５８９
L２ ０．２６０ ０．００６ ０．０５３ ０．０１０ １１．８６３ ５．５６６ １７７．６３８ １．１１６
L３ ０．２５６ ０．００６ ０．０２７ ０．０１０ ８．１４９ ３．３５５ １７０．５９３ ０．７７７
L４ ０．３０９ ０．００７ ０．１０４ ０．０１０ ８．８４４ ３．７２５ １０６．４２９ ０．９２５
L５ ０．３７３ ０．００７ ０．０１６ ０．００８ ８．４６７ ３．１４４ １７４．６６７ ０．６４１
L６ ０．２０９ ０．００７ ０．２１３ ０．０１０ １０．３６１ ３．８００ １１７．５２６ １．０４７
L７ ０．０６３ ０．００６ ０．０４１ ０．０１３ ９．７４７ ３．６９７ ３２６．２０６ ０．３３７
L８ ０．４１７ ０．０２４ ０．１２１ ０．００６ １３．２３６ ４．０６７ １２３．２４２ ０．７３６
L９ ０．０４９ ０．００３ ０．０２４ ０．００６ １０．０７１ ４．３４１ １１２．２６７ ０．６７４
L１０ ０．４５６ ０．０２４ ０．１４９ ０．０１８ １４．２７８ ４．４９４ ５９．１３２ １．５９６
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P＜０．００１)、氧化 还原电位(ORP)(F＝４．９２９,P＜
０．０５)、正磷酸盐(PO３

４ＧP)(F＝６．４９３,P＜０．０５)和总

碳(TC)(F＝８５．３９７,P＜０．００１)差异显著;对其他

理化因子进行非参数检验发现,两个湖泊之间的总

溶解固体(TDS)、总氮(TN)、总磷(TP)、硝酸盐氮

(NO３ＧN)、总有机碳(TOC)和碳氮比(C/N)差异显

著(P＜０．０５);后官湖的温度、电导率、总溶解固体、
盐度、总氮、总磷、总碳和总有机碳显著高于梁子湖.

２．２　浮游细菌群落丰富度和多样性

本研究获得浮游细菌各样本有效序列读数在

２１８４０~４４０３３,标准化为２１８４０,以比较细菌群落

丰富度和多样性.高Coverage指数(＞９９％)表明,

此次测序结果能很好地代表样本细菌的真实情况.
梁子湖样品有３４９~５７４个 OTU,Chao估算值为

３９８~６４３;后官湖的样品有 ４１１~４８１ 个 OUT,

Chao估算值为４８４~５６７,观察到两个湖泊浮游细

菌 OTU 数和 Chao 指 数 均 有 一 定 的 空 间 变 化.

Shannon指数表明,两个湖泊的浮游细菌群落多样

性均较高,但差异不明显,梁子湖和后官湖的ShanＧ
non指数分别为３．９７４~４．７４３和３９２４~４５００;而
从Simpson指数可看出,两个湖泊的细菌群落多样

性存在明显的空间差异,梁子湖９号采样点的多样

性最低,６号点多样性最高;后官湖５号显著高于其

他几个样点,多样性最低(图２).

(a)Sobs指数;(b)Chao指数;(c)Shannon指数;(d)Simpson指数

图２　梁子湖和后官湖不同采样点细菌群落的多样性指数比较

(a)Sobsindex;(b)Chaoindex;(c)Shannonindex;(d)Simpsonindex

Fig．２　ComparisonofbacterialcommunitydiversityindicesamongsamplingsitesonLiangziLakeandHouguanLake

２．３　细菌群落UPGMA聚类

UPGMA聚类结果表明(图３),两个湖泊的样

本远距离分离,表明浮游细菌群落结构有湖泊特异

性.梁子湖样本进一步分为了两个不同的组,说明

该区域之间浮游细菌群落差异较大;而后官湖５号

采样点与其他采样点的样品距离较远,说明该采样

点的浮游细菌群落与其他几个采样点的差异较大.

２．４　浮游细菌群落组成

梁子湖和后官湖共发现１３个常见菌门(占比大

于１％),包括放线菌门(Actinobacteria)、变形菌门

(Proteobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、蓝细菌

门(Cyanobacteria)、疣微菌门(Verrucomicrobia)、
绿弯菌门(Chloroflexi)、绿菌门(Chlorobi)、芽单胞

菌门 (Gemmatimonadetes)、装甲菌门(ArmatimoＧ

图３　梁子湖(L１~L１０)和后官湖(H１~H５)水体样本

细菌群落UPGMA聚类

Fig．３　UPGMAclusteringofwatersamplesfromLiangzi
LakeandHouguanLake
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nadetes)、浮 霉 菌 门 (Planctomycetes)、厚 壁 菌 门

(Firmicutes)、硝化螺旋菌门(Nitrospirae)和螺旋体

菌门 (Saccharibacteria). 放 线 菌 门 (２００９％ ~
４３２３％)在两湖中占比最大,变形菌门(２１．３５％~
３５．２８％)是梁子湖第二大的菌门,主要由α 变形菌

纲(Alphaproteobacteria)、β 变 形 菌 纲 (BetaproＧ
teobacteria)和γ 变形菌纲(Gammaproteobacteria)
组成,α和β 变形菌纲是主要优势菌群;蓝细菌门

(１４４０％~４５７７％)是后官湖第二大菌门,５号采

样点占比最高;另外,拟杆菌门(１１６０％~３１７３％)
和蓝细菌门(３７４％~１７１８％)是梁子湖的主要组

成成分,变形菌门(１５３２％~２２５５％)、拟杆菌门

(７．６４％~２１．８７％)和疣微菌门(１６１％~１１６２％)
是后官湖的主要组成成分,但均为次要菌门(图４).

图４　梁子湖和后官湖不同样品浮游细菌门类组成

Fig．４　Phylumcompositionofplanktonicbacterial
communityatdifferentsamplingsitesinLiangzi

LakeandHouguanLake

２．５　微生物群落的影响因素

Spearman等级相关分析表明,浮游细菌与水体

环境因子关系密切,变形菌门与 WT、SAL、TN、TC
和 TOC显著负相关(P ＜０．０５ 或 P ＜０．０１),与

PO３
４ＧP显著正相关(P＜０．０１).拟杆菌门与pH 显

著正相关(P＜０．０５).蓝细菌门与 WT、COND、

TDS、SAL、TN、TP、TC和 TOC显著正相关(P＜
０．０５或P＜０．０１),与C/N负相关(P＜０．０１).芽单

胞菌门与 WT、COND、TDS、SAL、TN、TP 和 TC
显著正相关(P＜０．０５或P＜０．０１或P＜０．００１),与

C/N负相关(P＜０．０５).绿菌门与 COND、TDS和

TOC 呈 负 相 关 (P ＜０．０５).浮 霉 菌 门 与 WT、

COND、SAL、TN、TC 和 TOC 显 著 正 相 关

(P＜０．０５或P＜０．０１或P＜０．００１),与PO３
４ＧP负相

关(P＜０．０５或P＜０．０１).厚壁菌门与pH 负相关

(P＜０．０５)(表 ２).优势细菌门与 DO、NO３ＧN、

NO２ＧN、NH＋
４ＧN 和 N/P 没有显著相关性.经过

VIF分析,筛选出相互作用较小的环境因子为 WT、

pH、TN、TP、PO４ＧP、TOC和 C/N.在 OTU 水平

上,分析各样点与环境因子的相关性,RDA 排序如

图５所示.第一轴 RDA１和第二轴 RDA２的解释

度分别为２９．１７％和１９．６５％;通过Envfit函数检验

每个环境因子的显著性,在所检测的理化因子中,

TN、pH、TP 与样品的分布之间均有显著相关性

(P＜０．０５),而其他所检测的环境因子对水体微生

物群落分布影响均不显著(P＞０．０５).
表２　水体环境因子与优势微生物群落相关性分析

Tab．２　Correlationofwaterphysicochemicalfactorswithdominantmicroorganismphyla

微生物群落 WT pH DO COND TDS SAL TN NO３ＧN

放线菌门 ０．３５０ ０．３３６ ０．２００ ０．２５０ ０．２６３ ０．２３７ ０．３３１ ０．０４３
变形菌门 ０．５２７∗ ０．３６４ ０．３５６ ０．４８２ ０．５１３ ０．５１６∗ ０．６２６∗ ０．３８９
拟杆菌门 ０．２１４ ０．６３２∗ ０．３５０ ０．２８９ ０．２８２ ０．２６０ ０．１３６ ０．３２５
蓝细菌门 ０．５５４∗ ０．１９６ ０．３８８ ０．６１８∗ ０．６３８∗ ０．６５４∗ ０．７８５∗∗∗ ０．１９６
绿菌门 ０．１０７ ０．０８９ ０．３１８ ０．５５４∗ ０．５３３∗ ０．４１８ ０．５０９ ０．０５７

芽单胞菌门 ０．６８８∗∗ ０．０８６ ０．０６６ ０．６８９∗∗ ０．６９７∗∗ ０．７７４∗∗∗ ０．６１５∗ ０．２９６
浮霉菌门 ０．５８８∗ ０．１２９ ０．０６３ ０．５５４∗ ０．５０８ ０．６３９∗ ０．５４７∗ ０．３２１
厚壁菌门 ０．１６７ ０．５６４∗ ０．１４７ ０．０５０ ０．０５５ ０．０５８ ０．０３４ ０．０６３

微生物群落 NO２ＧN NH＋
４ＧN TP PO３

４ＧP TC TOC C∶N N∶P
放线菌门 ０．２１６ ０．４９２ ０．４９３ ０．１１４ ０．２４３ ０．０２５ ０．５１４∗ ０．０７１
变形菌门 ０．１４３ ０．２９７ ０．５０２ ０．６９４∗∗ ０．５６４∗ ０．６６８∗∗ ０．４３６ ０．０４６
拟杆菌门 ０．３４１ ０．２９３ ０．００２ ０．３６８ ０．２６８ ０．４２５ ０．１３２ ０．０１１
蓝细菌门 ０．１２２ ０．１６３ ０．６４７∗∗ ０．４６４ ０．６６４∗∗ ０．６８２∗∗ ０．６２１∗ ０．０６８
绿菌门 ０．１８６ ０．０４３ ０．２２０ ０．２３４ ０．５５０ ０．５３６∗ ０．２５０ ０．１９３

芽单胞菌门 ０．１８８ ０．３１７ ０．８４５∗∗∗ ０．３８０ ０．６７９∗∗ ０．４６８ ０．５８９∗ ０．２８９
浮霉菌门 ０．２９５ ０．２２５ ０．７０２∗∗ ０．５５４∗ ０．７１１∗∗ ０．５８６∗ ０．３６８ ０．２３６
厚壁菌门 ０．２１８ ０．１９０ ０．０９５ ０．１５７ ０．０４５ ０．０２３ ０．１００ ０．１２７

　　注:黑体显示与环境因子相关的优势微生物群落.∗ ０．０１＜P＜０．０５;∗∗０．００１＜P＜０．０１;∗∗∗P＜０．００１.

Note:Valuesinboldindicatethatthedominantmicrobialphylaweresignificantlyrelatedtotheenvironmentalfactor:∗０．０１＜P＜０．０５;
∗∗０．００１＜P＜０．０１;∗∗∗P＜０．００１．
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图５　浮游细菌OTU组成与湖泊主要参数关系的RDA排序

Fig．５　Redundancyanalysis(RDA)ordinationplotofthe
relationshipsbetweenplanktonicbacteriaOTU

compositionandlakewaterenvironmentalparameters

３　讨论

３．１　人类活动影响湖泊微生物的区域分布与生长

本研究中,后官湖与梁子湖的理化指标有显著

差异,主要表现在营养物质浓度显著高于梁子湖,可
能是由于后官湖为内陆湖,更易受人类活动的干扰,
也说明水体环境具有空间差异性.有研究表明,淡
水湖泊中浮游细菌群落丰富度和多样性有明显的空

间变化(Weietal,２００８;Wuetal,２００９;Lietal
２０１５;Zwirglmaieretal２０１５).本研究中,后官湖

与梁子湖的水体微生物群落均具有较高的丰富度与

多样性,但梁子湖整体微生物群落丰富度与多样性

高于后官湖.在湖泊不同区域的微生物丰富度与多

样性有明显差异,且近岸的微生物丰富度与多样性

明显更高,可能是由于人类活动对水体中微生物的

生长有直接或间接的影响(Yergeauetal,２０１２;

Gibbonsetal,２０１４;Saxenaetal,２０１５).后官湖

５号采样点的Simpson指数最高,说明５号点多样

性最低;由图４也可看出,５号点浮游细菌种类最

少,可能是该样点处于湖中心,受人类活动的影响相

对较小.

３．２　水体营养物质的高低决定湖泊优势菌群结构

许多研究表明,淡水湖泊中微生物群落结构存

在空间变化,并且多集中分布于变形菌门、拟杆菌

门、放线菌门和蓝细菌门(Weietal,２００８;Wuet
al,２００９;Bashenkhaevaetal,２０１５;Lietal,

２０１９).本研究中,微生物群落的系统发育分析表

明,梁子湖和后官湖的细菌群落结构具有明显的空

间异质性,而 UPGMA聚类的结果进一步证实了这

两个湖泊中不同的微生物群落结构.本次研究发

现,梁子湖最丰富的微生物类群是放线菌门,其次是

变形菌门(β 变形菌纲、α 变形菌纲、γ 变形菌

纲)、拟杆菌门和蓝细菌门等;后官湖最丰富的微生

物类群是放线菌门,其次是蓝细菌门、变形菌门(β
变形菌纲、α 变形菌纲、γ 变形菌纲)、拟杆菌门、疣
微菌门等.在以往的研究中,已证实β 变形菌纲是

淡水水体环境中的优势菌群(Zwartetal,２００２;

Tamakietal,２００５;Wangetal,２０１２;Zhanget
al,２０１５);疣微菌门在淡水中普遍存在,在湖泊和

河流中呈现出世界性分布,存在于多达９０％的湖泊

中(Zwartetal,２００３);其丰度通常在总微生物群落

的１％~６％(Eiler& Bertilsson,２００４;Newtonet
al,２０１１;Parveenetal,２０１３);在腐殖质湖泊中高

达１９％(Arndsetal,２０１０).本次研究中,疣微菌

门在水体微生物的占比(最高为１１．６２％)显著高于

以往的一些研究结果(Perreaultetal,２００７;Black
etal,２０１７),可能是由于后官湖水体中有机质含量

较高的原因.芽单胞菌门通常在沉积物中为优势菌

群,在水体中极少成为优势菌群(Guptaetal,２００９;

Yeetal,２００９;Zhangetal,２０１４;Genderjahnet
al,２０１８);芽单胞菌是一类光合细菌,能利用水体

中氮源,在氮循环过程中起重要作用(Zengetal,

２０１６);而在本次研究中,芽单胞菌门在后官湖水体

中占比很大,这可能是因为后官湖水体中营养物质

含量偏高.

３．３　浮游细菌群落结构受多重环境因素的影响

多重因素可能共同影响浮游细菌群落结构

(Weietal,２００８;Wuetal,２００９).然而,大多数

研究认为,水体营养物质是浮游细菌群落结构的关

键决定因素(Zhangetal,２０１４;Zwirglmaieretal,

２０１５).在本研究中,RDA 的分析结果表明,TN、

pH 和 TP是影响浮游细菌群落结构的主要影响因

子;Spearman等级相关分析还表明,水温与变形菌

门、蓝细菌门、芽单胞菌门和浮霉菌门有显著的相关

性,pH 与拟杆菌门和厚壁菌门有显著的相关性,

COND、TDS和SAL与蓝细菌门和芽单胞菌门显

著相关,而变形菌门、拟杆菌门、蓝细菌门、疣微菌

门、绿菌门、芽单胞菌门和浮霉菌门都与营养元素有

显著相关性,说明浮游细菌群落结构的形成不是由

单一影响因素造成的,而是由多种影响因素共同作

用的结果 .然而,本研究未考虑浮游植物群落结构

等生物因素对于浮游细菌的影响.有研究表明,浮
游植物生物量与浮游细菌生物量存在显著的正相关

性,二者存在着相互影响的调控关系(郭凯旋等,

２０１２).因此,后续对于浮游植物与浮游细菌的相互

关系,还有待深入研究.
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BacterioplanktonCommunityStructureCharacteristicsin
LiangziLakeandHouguanLake,Wuhan

ZOUShengＧjuan１,２,YINLiＧqiang３,ZhaoboＧli１,CHENPeiＧpei１,WEIPuＧsheng３,MAXuＧfa１,４

(１．CollegeofFisheries,HuazhongAgriculturalUniversity,Wuhan　４３００７０,P．R．China;

２．AgricultureandRuralBureauofWeiyuan,Neijiang　６４２４５０,P．R．China;

３．DayeLakeEcologicalCulturalTourismDevelopmentCo．,Ltd．,Huangshi　４３５１００,P．R．China;

４．EngineeringResearchCenterofMinistryofEducationforGreenDevelopmentoflargeＧscaleaquatic
biologicalindustryinChangjiangEconomicZone,Wuhan　４３００７０,P．R．China)

Abstract:Microorganismsareanimportantpartoffreshwaterecosystems,playingacrucialroleinthebioＧ
geochemicalcyclingofnutrientsanddecompositionoforganicmatter．Themicrobialcommunityisvery
sensitivetoenvironmentalchangesandcanbeusedasanindicatorofaquaticecologicalconditions．Inthis
paper,wediscussedtherelationshipbetweenplanktonicbacterialcommunitystructureandenvironmental
factorsintwoeutrophiclakesinWuhan,LiangziLakeandHouguanLake,aimingtoprovidetheoretical
supportforlakemanagementandassessment．InApril２０１８,asurveyoftheplanktonicbacterialcommuniＧ
tyandthephysicochemicalpropertiesofthelakeswerecarriedoutat１５samplingsites,１０onLiangziLake
and５onHouguanLake．HighＧthroughputsequencingof１６SrRNAgeneswasusedtoanalyzeandcompare
thedifferencesinstructureanddiversityoftheplanktonicbacterialcommunitiesinthetwolakes,andreＧ
dundancyanalysis(RDA)wasusedtoexploretherelationshipbetweenenvironmentalfactorsandplankＧ
tonicbacterialcommunitystructure．BothLiangziLakeandHouguanLakehadhighlydiverseplanktonic
bacterialcommunities,withrespectiveShannonindicesintherangesof３．９７４ ４．７４３and３．９２４ ４．５００．
ThereweredifferencesinthebacterioplanktoncommunitystructuresofLiangziLakeandHouguanLake．
ThebacterioplanktoncommunitycompositionofLiangziLakeincludedActinomycetes,Proteobacteria,

Bacteroides,Cyanobacteria,Verrucomicrobia,Chlorobi,Chloroflexi,Armatimonadetes,Firmicutesand
Nitrospirae,withdominationbyActinomycetes(２０．０９％ ４３．２３％)andProteobacteria(２１．３５％ ３５．２８％)．
ThebacterioplanktoncommunityinHouguanLakewascomposedofActinomycetes,Cyanobacteria,ProＧ
teobacteria,Bacteroides,Verrucomicrobia,Gemmatimonadetes,Chloroflexi,Chlorobi,Planctomycetes,

ArmatimonadetesandSaccharibacteria,withdominationbyActinomycetes(２０．７０％ ４２．６９％)andCyaＧ
nobacteria(１４．４０％ ４５．７７％)．RDAindicatedthatpH,TNandTPweretheprimaryenvironmentalfacＧ
torsaffectingmicrobialcommunitystructure．
Keywords:planktonicbacteria;communitystructure;environmentalfactors;LiangziLake;Houguan
Lake
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