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摘要：为了探究太湖不同营养水平湖区冬季沉积物细菌群落多样性,利用高通量测序对太湖水草区、湖心区和河口区共 9 个采样点表

层沉积物细菌的 16S rRNA 基因进行序列测定.结果发现:不同湖区的物种丰富度和均匀度为水草区>湖心区>河口区;不同湖区优势细

菌群落组成存在差异.其中,硝化螺旋菌门(Nitrospirae)和酸杆菌门(Acidobacteria)2 类门水平优势细菌以及厌氧绳菌纲(Anaerolineae)

和硝化螺菌纲(Nitrospira)2 类纲水平优势细菌在不同湖区之间差异显著.冬季太湖沉积物细菌优势类群为绿弯菌门(Chloroflexi)、变形

菌门(Proteobacteria)、蓝藻门(Cyanobacteria)和硝化螺旋菌门(Nitrospirae);在属分类水平上,主要优势类群为 unidentified_Chloroplast

和微囊藻属(Microcystis).Cyanobacteria 和 Microcystis 在所有采样点均有检出,平均丰度均以湖心区最高.对沉积物细菌群落与环境因

子的关系进行冗余分析,结果表明:营养盐水平、水温和 pH 值均能影响沉积物细菌群落结构,NO3

-

-N 和水温是 Microcystis 的主要影响

因子. 
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Abstract：To explore the diversity of bacterial communities in the sediment of different lake zones with varied nutrition 

levels in Lake Taihu in winter, the 16S rRNA gene of surficial sedimentary bacteria of 9sampling sites, including the 

estuary area, the lake center and the macrophyte-dominated area, was sequenced using high-throughput sequencing 

approach. The results showed that the species richness and evenness was the highest in the macrophyte-dominated area, 

moderated in the lake center, while lowest in the estuary area. The composition of bacterial communities varied among 

lake zones: the phyla of Nitrospirae and Acidobacteria, and the classes of Anaerolineae and Nitrospira, specifically 

showed significant difference among lake zones with different nutrition levels. At the phyla level, Proteobacteria, 

Chloroflexi, Cyanobacteria and Nitrospirae were dominant. unidentified_Chloroplast and Microcystis were dominant 

bacteria at the genus level in the surficial sediments of Lake Taihu in winter. Cyanobacteria and Microcystis were detected 

ubiquitously at all sampling sites with the highest average abundance appearing in the center of Lake. The redundancy 

analysis (RDA) for the relationship between bacterial communities and environmental factors revealed that the nutrition 

level, water temperature and pH could affect the bacterial community structure in sediment. The level of nitrate nitrogen 

(NO3
-

-N) and water temperature were the major environmental factors affecting the genus of Microcystis. 
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太湖是我国第三大浅层淡水湖,富营养化是

其目前存在的主要环境问题
[1]

.湖泊沉积层对富

营养化非常敏感
[2]

,沉积物细菌群落在氮、磷等元

素的矿化和循环中发挥重要作用,影响着淡水湖

泊营养物质的生物化学循环
[3-4]

.营养物质的可

利用性使得沉积物细菌群落在不同营养水平湖

区之间存在差异. 

以 往 的研究 利 用 T-RFLP
[5-6]

和 PCR- 

DGGE
[7]
等方法对太湖浮游细菌群落特征已经展

开了大量的工作.随着分子生物学测序的发展,高

通量测序技术被证实是识别微生物群落整体概

况的高效工具
[8]

,并被广泛应用于土壤、生物膜和

沉积物等复杂环境的微生物群落结构研究
[9-12]

.

目前,关于太湖微生物群落的研究大多集中于北

部藻型湖区
[13-14]

和浮游细菌多样性
[5-7]

,本文基

于高通量测序对不同营养水平湖区冬季沉积物

细菌群落多样性展开研究. 

太湖自 2007年蓝藻大面积暴发后,相关部门

采取了一系列治理措施,如控源截污、生态修复、

引水稀释和蓝藻打捞等.对于蓝藻水华的防控主

要集中在春夏两季对蓝藻的大规模打捞,对于早

期的蓝藻防控工作相对缺乏.本文以太湖不同营

养水平湖区表层沉积物为研究对象,利用高通量

测序技术分析各个点位与不同湖区的沉积物细

菌多样性,解析不同湖区沉积物细菌群落的空间

差异;通过环境因子相关性分析,研究水环境因子

对沉积物细菌群落的影响.通过对冬季沉积物细

菌群落结构进行分析,以期为太湖沉积物细菌生

物化学循环和实施早期蓝藻防控工作提供基础

数据. 

1  材料与方法 

1.1  样品采集与理化分析 

采样时间为 2015 年 11 月,采集的样品为表

层沉积物,采样点为太湖不同营养水平湖区(图1).

采样点依次是沙塘港(STG)、闾江口(LJK)、小湾

里 (XWL)、椒山 (JS)、平台山 (PTS)、西山西

(XSX)、渔洋山(YYS)、胥湖心(XHX)、七都(QD).

其中 STG、LJK 和 XWL 位于藻类主导的河口区

(HK);JS、PTS 和 XSX 位于受外部因素影响最小

的湖心区(HX);YYS、XHX 和 QD 位于水生植物

主导的水草区 (SC).使用便携式柱状采泥器

(HYDRO-BIOS, Germany)进行沉积物样品的采

集.在运输过程中,所有的样品均放置在冷藏箱中

保存,并在送到实验室后立即进行预处理.将采集

的沉积物样品离心后得到的固态污泥保存于

-20 ℃条件下,用于后续分析测试. 

利用 YSI 水质分析仪(美国,YSI 6600)现场

测定上覆水的水温和 pH 值.每个采样点采集 3

份水样带回实验室测定 TN、NH3-N、NO3
-

-N、

NO2
-

-N、TP 和 PO4
3-
-P 水质指标,测定方法参照

《水和废水监测分析方法》(第四版)
[15]
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图 1  太湖采样点位置 

Fig.1  Location of sampling sites in Lake Taihu 

1.2  DNA 提取和 PCR扩增 

使用 FastDNA Spin Kit for Soil试剂盒(MP 

bio, USA)按照试剂盒说明步骤提取基因组 DNA,

使用 NanoDrop2000 超微量蛋白质核酸分析仪

(Thermo Fisher Scientific, USA)测定提取出的

DNA浓度和纯度后,将DNA样品于-20℃中保存,

用于后续的 PCR扩增等分析. 

将提取好的 DNA 产物利用 16S rDNA 

V1~V2 区扩增引物进行 PCR 扩增,引物序列

(5'-3'):正向引物AGAGTTTGATYMTGGCTCAG,

反向引物 TGCTGCCTCCCGTAGGAGT.PCR 产

物以等密度比混合后使用 Qiagen Gel Extraction 

Kit(Qiagen, Germany)纯化. 

1.3  高通量测序 
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纯化后的产物送至江苏中宜金大分析检测

有限公司,使用 Illumina(USA)的 Hiseq 平台进行

高通量测序和分析.经TruSeq
®

DNA PCR-Free样

品制备试剂盒(Illumina, USA)生成测序文库.使

用 Qubit @ 2.0荧光计(Thermo Fisher Scientific, 

USA)和 Agilent Bioanalyzer 2100 系统(Agilent, 

USA)评估测序文库质量.最后,在 Illumina HiSeq 

2500 平台(Illumina, USA)上进行测序 ,产生了

250bp 的配对末端读数. 

1.4  数据分析 

测序得到的原始数据,存在一定比例的干扰

数据,为了使信息分析的结果更加准确、可靠,首

先对原始数据进行拼接、过滤,得到有效数据.然

后基于有效数据进行 OTUs 聚类和物种分类分

析.根据OTUs聚类结果,对每个OTU的代表序列

做物种注释,得到对应的物种信息和基于物种的

丰度分布情况.对于每个代表性的序列,使用基于

RDP 分类器算法的 GreenGene 数据库来注释分

类信息
[16]

. 

为了研究不同OTU的系统发育关系,以及不

同样本中优势种的差异,使用MUSCLE软件进行

多序列比对(3.8.31 版本);基于 QIIME 计算样品

香农指数(Shannon)、辛普森指数(Simpson)、文

库覆盖率(Coverage)和系统发育距离,使用平均

联动的非加权组平均法的聚类分析方法

(UPGMA)来解释距离矩阵构建系统发育树
[17]

;R

语言程序(2.15.3版)绘制韦恩图;Origin(8.5版本)

绘制属水平优势物种丰度柱状图;优势物种差异

显著性利用 SPSS(17.0 版本)软件进行分析,显著

性水平设定为 P<0.05;结合 Pearson 相关性分析

和CANOCO软件(4.5版本)来进行优势细菌与水

环境因子的冗余分析(RDA)
[18]

. 

2  结果与分析 

2.1  水样理化指标 

太湖冬季不同湖区上覆水的理化指标如表

1,可以看出各个湖区的营养水平为河口区>湖心

区>水草区.太湖水体整体呈弱碱性,水温在 15℃

左右.TN含量在不同湖区之间差异明显,TP含量

在不同湖区之间差异性较弱.水草区的NH3-N含

量较高;河口区和湖心区的 TN、TP、NO3
-

-N、

NO2
-

-N 和 PO4
3-
-P含量较高. 

表 1  太湖不同湖区冬季水质理化指标 

Table 1  Physio-chemical indices of water in different zones of Lake Taihu in winter 

湖区  
TN 

(mg/L) 

NH3-N 

(mg/L) 

NO3

-

-N 

(mg/L) 

NO2

-

-N 

(mg/L) 

TP 

(mg/L) 

PO4

3--P 

(mg/L) 
pH 值 

水温 

(℃) 

均值 1.99 0.418 0.591 0.060 0.119 0.065 8.44 15.06 
HK 

范围 0.66~4.51 0.03~1.19 0.159~1.17 0.023~0.130 0.088~0.138 0.058~0.072 8.36~8.48 14.72~15.68 

均值 1.24 0.069 0.662 0.026 0.106 0.053 8.52 15.2 
HX 

范围 0.61~2.33 0.039~0.129 0.202~1.21 0.011~0.015 0.089~0.130 0.047~0.064 8.41~8.65 14.72~15.50 

均值 0.44 0.091 0.145 0.010 0.097 0.047 8.55 14.36 
SC 

范围 0.36~0.60 0.027~0.035 0.132~0.170 0.008~0.013 0.067~0.124 0.040~0.062 8.44~8.64 14.05~14.98 

 

2.2  OTU聚类与多样性分析 

各采样点的 OTU聚类结果与多样性指数见

表 2,测序文库的覆盖率均在 99%以上,表明各个

采样点的测序结果完全可以代表样本的真实情

况.每个采样点的有效序列数(用于 OTU 聚类等

后续分析的有效数据)均在 20000 以上,本次测序

产生的 OTUs 是将所有样品的有效序列进行统

计,以 97%的一致性将序列聚类而成
[19]

,然后对

OTUs 的代表序列进行物种注释.稀释曲线(图 2)

表明 STG、LJK 和 XWL 在有效测序数达到 4500

时,曲线已保持平缓状态;其余采样点当测序有效

序列达到 8000 时,曲线渐进平缓;表明用于 OTU

聚类的测序数满足要求
[20]

,且聚类产生的 OTUs

可以用于后续物种注释.稀释曲线反映出各个采

样点聚类产生的 OTUs 为 YYS>XHX>QD>JS> 

XSX>PTS>XWL>STG>LJK,这与表 2 所述基本

一致. 

基于多序列比对计算得出各采样点的
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Shannon 指数和 Simpson 指数,结果表明,各采样

点的Shannon指数为YYS>QD>XHX>JS>XWL> 

XSX>PTS>STG>LJK;Simpson 指数 为 YYS> 

QD>XWL>XHX>XSX>JS>PTS>STG>LJK.总体

来看,Shannon指数和 Simpson指数为水草区>湖

心区>河口区. 

表 2  各点位 OTU聚类与多样性分析 

Table 2  Clustering and diversity analysis of each 

sampling site 

湖区 采样点 有效序列 OTUs Shannon Simpson Coverage 

STG 24873 174 5.421 0.953 0.998 

LJK 24059 155 5.264 0.935 0.999 HK 

XWL 29288 204 6.799 0.985 1.000 

JS 56115 366 6.894 0.98 0.997 

PTS 38654 353 6.465 0.972 0.995 HX 

XSX 36102 371 6.764 0.981 0.995 

YYS 41343 606 8.106 0.994 0.992 

XHX 53646 453 7.194 0.982 0.994 SC 

QD 34249 421 7.302 0.986 0.993 
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图 2  稀释曲线 

Fig.2  Rarefaction curve 

Venn 图用于展示可视化数据集之间的重叠

和差异,图 3 反映了河口区、湖心区和水草区样

品的 OTUs 组成相似性以及数据重叠情况.不同

营养水平湖区均具有其特有的细菌种类,3 个湖

区 OTUs共计 1006,共有的 OTUs 为 78.湖心区和

水草区共有的OTU数最多,其次为河口区和湖心

区共有的 OTU 数,河口区与水草区共有的 OTU

数最少. 

 
图 3  OTU分布韦恩图 

Fig.3  Venn diagram denoting the distribution of OTUs 

描述湖区到湖区物种组成的 β 多样性对于

了解各种空间尺度上物种多样性的模式至关重

要
[21]

,可以考察不同湖区的生境多样性,有利于

了解整个太湖区域的生物生产力差异.选用距离

指标来衡量不同湖区样品间的相异系数(图4).水

草区与湖心区相异系数较小(0.214),水草区与河

口区以及河口区与湖心区相异系数较大,分别为

0.650 和 0.613. 

 
图 4  Beta多样性指数 

Fig.4  Beta diversity index 

2.3  沉积物细菌群落结构 

高通量测序结果表明,河口区、湖心区和水

草区冬季沉积物样品聚类产生的 OTUs 分别为

378、669 和 641,经分析主要隶属于 25 个门,51

个纲,96 个属.在门水平上,优势类群主要包括绿
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弯菌门(Chloroflexi)、变形菌门(Proteobacteria)、

酸杆菌门(Acidobacteria)、蓝藻门(Cyanobacteria)

和拟杆菌门(Bacteroidetes)等(图 5).系统发育树

表明位于同一营养水平湖区沉积物的细菌组成

较为相似.就河口区而言,丰度高于 10%的优势类

群为 Proteobacteria(29.53%)、硝化螺旋菌门

(Nitrospirae,16.47%) 和 Chloroflexi(13.80%). 除

Chloroflexi(34.78%)和 Proteobacteria(16.16%)外, 

Cyanobacteria 在 湖 心 区丰度高达 19.81%. 

Chloroflexi 同时也是水草区丰度最高的优势类

群 ,占比约为总细 菌含量 的 1/3, 其 次 为

Proteobacteria(17.64%) 、 Acidobacteria(12.62%)

和 Cyanobacteria(10.32%).另外,Bacteroidetes、绿

菌门(Chlorobi)、放线菌门(Actinobacteria)、芽单

胞 菌 门 (Gemmatimonadetes) 和 浮 霉 菌 门

(Planctomycetes)等优势类群也均有检出,丰度均

高于 1%. 

图 5 可以看出各个点位优势类群的丰度存

在明显差别,Proteobacteria 和 Chloroflexi 是太湖

各个点位沉积物中相对丰度最高的两个类群.9

个采样点占比第一的沉积物细菌分别为

STG(Proteobacteria,37.48%)、LJK(Proteobacteria, 

32.99%) 、 XWL(Proteobacteria,18.12%) 、 JS 

(Proteobacteria,34.44%) 、 PTS(Chloroflexi, 

36.67%) 、 XSX(Chloroflexi,48.15%) 、 XHX 

(Chloroflexi,30.58%)、QD(Chloroflexi,37.80%)、

YYS(Proteobacteria,28.99%).其中,Chloroflexi 中

丰度较高的是厌氧绳菌纲(Anaerolineae,11.29%)

和 KD4-96(7.48%);Proteobacteria 中丰度较高的

是 β-变形菌纲(Betaproteobacteria,3.03%)、γ-变

形菌纲(Gammaproteobacteria,9.48%)和 δ-变形菌

纲(Deltaproteobacteria,3.73%). 

 
图 5  UPGMA聚类树与门水平优势沉积物细菌 

Fig.5  UPGMA cluster tree of dominant bacteria in winter sediment of Lake Taihu at the phyla level 

选取属水平排名前 10 的优势细菌重新进

行相对丰度的计算,以更显著地表明不同湖区

优势沉积物细菌的丰度差异性(图 6).其中归属

于Others的细菌主要有蛭弧菌属(Bdellovibrio)、

厌氧粘细菌属 (Anaeromyxobacter)、Blvii28_ 

wastewater-sludge_group 以 及 分 枝 杆 菌 属

(Mycobacterium)等(图中未展示). unidentified_ 

Chloroplast、聚球藻属(Synechococcus)、微囊藻

属(Microcystis)和 unidentified_ Nitrosomonadaceae

是太湖冬季沉积物中优势类群.其中,河口区的主

要 优 势 类 群 为 Microcystis 、 unidentified_ 

Nitrosomonadaceae 和 unidentified_ Chloroplast,

平均丰度分别达到 26.24%、24.14%和 18.87%;

这 3 类细菌也是湖心区丰度排名前 3 的优势类

群;而水草区最具优势的类群为 Synechococcus,

平 均 丰 度 达 到 31.65%. 值 得 注 意 的 是 , 

Microcystis 在每个采样点均有检出,其中 JS 的

Microcystis 含量最高 ,仅次于 JS 的是 LJK. 

unidentified_Chloroplast 、 Synechococcus 、

unidentified_Nitrospiraceae 、 Blastocatella 和



724 中  国  环  境  科  学 38卷 

 

Sva0081_sediment_groups 分别在 XSX、QD、

XWL、PTS、STG丰度最高. 

选取 5 类门水平优势细菌、3 类纲水平优势

细菌与 4 类属水平优势细菌与不同湖区进行差

异显著性分析(表 3).单因素方差分析表明,不同

优势细菌在湖区之间的差异显著性不同.2 类门

水 平 优 势 细 菌 Nitrospirae(P=0.033) 和

Acidobacteria (P=0.042)、2 类纲水平优势细菌

Anaerolineae(P=0.043)和 Nitrospira(P=0.033)在

河口区、湖心区和水草区之间差异显著.3 类门水

平优势细 菌 (Chloroflexi 、 Proteobacteria 和

Cyanobacteria) 、 1 类 纲 水 平 优 势 细 菌

(Gammaproteobacteria)和 4 类属水平优势细菌

(unidentified_Chloroplast 、 Synechococcus 、

Microcystis和unidentified_Nitrospiraceae)在不同

湖区之间差异不显著(P>0.05). 
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图 6  属水平优势沉积物细菌 

Fig.6  Dominant bacteria in sediment at the genus level 

表 3  优势细菌与不同湖区差异显著性 

Table 3  Significance of difference of dominant bacteria among different lake zones 

分类 优势细菌 最大值(%) 最小值(%) 平均值(%) 湖区显著性差异 P值 

Chloroflexi 34.78 13.80 22.18 0.056 

Proteobacteria 29.53 16.16 21.11 0.401 

Cyanobacteria 19.81 9.78 13.37 0.203 

Nitrospirae 16.47 5.95 10.17 0.033* 

门水平 

Acidobacteria 12.62 3.37 8.73 0.042* 

Gammaproteobacteria 16.72 4.17 9.48 0.130 

Anaerolineae 16.22 3.61 11.25 0.043* 纲水平 

Nitrospira 16.47 5.93 10.17 0.033* 

unidentified_Chloroplast 7.57 2.90 4.78 0.379 

Synechococcus 3.11 0.28 1.70 0.068 

Microcystis 5.82 1.09 3.81 0.094 
属水平 

unidentified_Nitrospiraceae 3.44 1.09 2.53 0.545 

注:*P<0.05. 

2.4  沉积物细菌与水环境因子的相关性 

图 7 展示了水环境营养盐含量、水温以及

pH 值与属水平细菌的冗余分析结果,第一主轴

对属水平细菌群落方差变化的解释量为 62.40%,

第二主轴的解释量为 18.80%.其中 pH 值与第一

主轴呈显著正相关 ,与第二主轴呈显著负相
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关;NO3
-

-N、水温、TN、TP、PO4
3-
-P、NO2

-

-N

和NH3-N与第一主轴呈显著负相关,与第二主轴

呈显著正相关.可见,上层水环境营养盐水平、水

温以及 pH值均对太湖冬季表层沉积物细菌群落

有一定影响. 

unidentified_Xanthomonadales、Ignavibacterium

和 Desulfatiglans与 TN、TP、PO4
3-
-P、NO2

-

-N

和 NH3-N 具有较强正相关性,相关系数均大于

0.9;与 pH值呈负相关关系,相关系数绝对值大于

0.99.Synechococcus和 Blastocatella与 pH值呈正

相关性关系,与 TN、TP、PO4
3-
-P、NO2

-

-N 和

NH3-N呈负相关关系. Sva0081_sediment_group、

CL500-3和uidentified_Nitrospiraceae受环境因子

影响较小,NH3-N是其主要影响因子. Microcystis

显示出与水温和 NO3
-

-N 较强的正相关关系,相

关系数均大于 0.99. 

 

图 7  优势细菌与水环境因子的冗余分析 

Fig.7  Redundancy analysis of dominant bacteria and 

water environmental factors 

3  讨论 

3.1  太湖不同湖区沉积物细菌群落特征 

太湖水域较广阔,由于其水深相对较浅,外加

风浪的作用促使沉积层物质与水体物质交换频

繁
[22]

,引起沉积层理化性质与营养程度的变化,

进而影响微生物的多样性.为了研究不同湖区沉

积物细菌群落差异性和生境多样性,本文选用 α

多样性和 β 多样性对太湖不同营养水平湖区进

行分析.结果表明,湖心区和水草区的细菌群落组

成较为相似;通过 Shannon 指数和 Simpson 指数

对每个样品中物种组成的丰富度和均匀度两方

面进行考察
[23]

,结果表明,水草区物种组成的均

匀度和丰富度均最高,其次为湖心区,河口区最低;

之前已有研究报道表明营养水平的增加会导致

细菌群落多样性显著下降
[24]

.造成太湖 3 个湖区

群落多样性差异可能是由于水草区主要由水生

植物主导,富营养化程度较低,水质较好;湖心区地

理位置上远离河口区,受外界影响小,富营养化程

度较河口区低;由于周边农业、水产养殖业、旅游

业和城市化的发展,河口区长期接纳农业化学品、

土壤颗粒、工业废水和生活污水的侵蚀,营养输入

过多,水质较差.营养通量的改变可能导致生态系

统发生巨大变化,使得不同营养区的细菌群落组

成各异 .Bacteroidetes、Chlorobi、 unidentified_ 

Chloroplast和 unidentified_Nitrospiraceae在富营

养区的丰度更高,而Actinobacteria在贫营养区的检

出率更高,刘芳华等
[25]
也发现 Actinobacteria 在太

湖贫营养区的含量相对较高,营养可用性被认为

是改变湖泊沉积物中微生物群落的主要因素 

[26]
.

营养水平的不同使 Nitrospirae、Acidobacteria、

Anaerolineae 和 Nitrospira 在 3 个湖区之间具有

显著的差异.同时,不同营养区还存在特有的细菌

种类,如 Sva0081_ sediment_group仅在水草区的

3 个采样点有检出. 

沉积物细菌具有种类丰富以及代谢活性高

的特点,是湖泊中完成转化营养物质工作的承担

者
[27]

.太湖冬季沉积物中主要的优势类群为

Chloroflexi 、 Proteobacteria 、 Acidobacteria 和

Cyanobacteria 等.高光等
[28]

通过对太湖水生植物

主导和藻类主导湖区冬季和夏季的沉积物细菌

群落进行比较,发现 Proteobacteria 在两类湖区丰

度均最高,除此之外,Cyanobacteria仅在藻类主要

湖区的样品中有检出,水生植物主导湖区的优势

类群为 Acidobacteria、Bacteroidetes.该研究团队

对太湖不同湖区春季沉积物细菌群落的研究结

果表明 ,梅梁湾和水草区的主要优势细菌为

Chloroflexi 、 Proteobacteria;Proteobacteria 和
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Bacteroidetes 在湖心区丰度较高
[25]

. 可见 , 

Proteobacteria 和 Chloroflexi 是太湖沉积物中长

期存在的优势类群.大多数的 Proteobacteria 对于

可降解的有机基质具有很强的代谢能力,在富营

养化湖泊占据主导地位并不意外.Chloroflexi 是

涉及有机污染物生物降解的细菌,太湖的富营养

状态使这类细菌具有明显的生存优势.赵大勇
 [29]

等利用T-RFLP方法对太湖3个不同营养水平湖

区(梅梁湾、胥口湾、东太湖)夏季表层沉积物的

细菌群落开展研究,发现Gammaproteobacteria 广

泛存在于 3 个湖区中,Deltaproteobacteria 在梅梁

湾丰度较高,Betaproteobacteria 为东太湖含量较

多,这与本次研究结果相类似;但其仅在梅梁湾区

域检出 Chloroflexi,而本次研究表明 Chloroflexi

分布于太湖不同湖区所有采样点,可能是由于高

通量测序的检测范围宽、定量准确以及测序深度

高等优点. 

近几年来,尽管太湖的营养污染得到一定的

削减,但蓝藻的繁殖频率和持续时间都有所增

加  

[30]
.早前的报道表明,全球气候的变化导致地

表水温升高,可能会在蓝藻繁殖中起重要作用
[31]

.

针对富营养化和气候变化促进蓝藻有害增殖和

扩张的两个过程,O'Neil 等
[32]

研究了淡水、河口

和海洋生态系统的代表蓝藻属与营养和气候变

化之间的关系,结果表明蓝藻属对氮磷等营养元

素具有极高的竞争力;并且在更高温度下,其生长

速度更快.蓝藻水华暴发往往经历 4 个阶段:湖底

休眠、水体复苏、上浮积聚和死亡分解.很多蓝

藻细胞在冬季会沉到底泥里,而到春季会复苏到

水体,且蓝藻大规模积聚的时间提前,相关部门在

春季便开始对太湖蓝藻实施大规模打捞,但蓝藻

并未减少,且 2017 年蓝藻打捞量是 2016 年同期

的 5.5 倍
[33]

.本次通过高通量测序技术在太湖 9

个采样点均检出蓝藻,在 3 个湖区占比均较高,以

湖心区含量最高,其次为水草区,河口区丰度最低.

研究表明,沉积物中的营养物质会为蓝藻复苏及

生长繁殖提供营养
[34]

,致使春季太湖水体中蓝藻

大规模富集.可见,下一年春季太湖水体中蓝藻会

大规模积聚,可能以湖心区蓝藻覆盖面积更大.设

想如若将冬季沉积物中的藻种消除,便可能克服

后续大规模的蓝藻打捞工作,从而实现早期蓝藻

水华的防控. 

3.2  沉积物细菌群落与环境因子的关系 

营养盐的输入可能对接收水质产生深远的

影响,同时上覆水的理化性质也可对沉积物细菌

群落结构有一定的影响.营养状况可能对淡水湖

泊沉积细菌群落的形成起重要作用
[35]

.参考《地

表水环境质量标准》(GB38382-2002)
[36]
Ⅲ类水

标准要求,河口区和湖心区的 TN 和 TP含量都已

超标,由氮磷含量反应出太湖此时已呈现营养状

态.冗余分析结果表明水环境因子显著地影响着

沉积物细菌群落.Winters 等
[37]

发现硝酸盐、铵盐

和磷酸盐等环境因子均可影响劳伦森大湖沉积

物细菌群落组成.通过考察不同污染源对太湖春

夏秋冬四季沉积物细菌群落的影响,Jing 等
[38]

发

现铵盐和有机物显著影响细菌群落组成,4 种不

同的污染源(污水处理厂,城市,郊区,农业)对太湖

沉积物细菌群落影响不同,其中污水处理厂最可

能导致沉积物生物同质化. 

Microcystis 在太湖 9 个采样点均有检出,上

覆水的水温和 NO3
-

-N 是冬季 沉积物中

Microcystis 的主要影响因子.Liu 等
[39]

对太湖进

行了为期 11 年的调查工作,发现 Microcystis 与

NOx-N 和水温呈正相关,在含氮化合物浓度下降

时,水温升高是微囊藻水华暴发的主要推动力.李

朋富教授团队对太湖梅梁湾、贡湖湾和湖心区进

行为期 6 个月的研究工作,发现从春季到秋季

Microcystis 含量持续升高
[40]

.本次 Microcystis 在

太湖不同湖区均有检出 ,当水温持续上升后 , 

Microcystis 可能会迅速增长以致大规模积聚.秦

伯强等
[41]

发现产毒的 Microcystis 主要存在于太

湖营养充足的湖区,而无毒的 Microcystis 则是营

养受限湖区的优势细菌.本次研究中,Microcystis

在河口区和湖心区丰度很高,这与河口区和湖心

区的营养盐含量密不可分;同时河口区与湖心区

的水温也高于水草区.对于存在于河口区和湖心

区等营养水平较高湖区的 Microcystis,应给予极

大关注.通过找出 Microcystis 等有害生物的制约

因子,以控制环境制约因子达到对有害微囊藻水

华的防控. 
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4  结论 

4.1  营养程度不同,湖区物种丰富度和均匀度

也不同,3 个湖区的物种丰富度和均匀度为水草

区>湖心区>河口区. 

4.2  不同湖区优势细菌群落组成存在差异 , 

Nitrospirae 、 Acidobacteria 、 Anaerolineae 和

Nitrospira 占比在河口区、湖心区和水草区之间

差异显著(P<0.05).冬季太湖沉积物细菌主要类

群 为 Chloroflexi(22.18%) 、 Proteobacteria 

(21.11%)、Cyanobacteria(13.37%)和 Nitrospirae 

(10.17%);在属分类水平上 ,主要的优势类群为

unidentified_Chloroplast(4.78%) 和 Microcystis 

(3.81%). 

4.3  冬季太湖沉积物中全面检出Cyanobacteria,

且含量丰富.隶属于 Cyanobacteria 的 Microcystis

在太湖不同湖区 9 个采样点也均有检出,NO3
-

-N

和水温是 Microcystis 的主要影响因子,可为早期

蓝藻和有害微囊藻水华防控工作提供基础数据. 
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