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赣江南昌段丰水期细菌群落特征 
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摘要：细菌群落是河流生态系统的重要组成部分,本次研究基于高通量测序技术分析了赣江南昌段丰水期(4~8月)细菌群落特征.结果表明,

赣江南昌段细菌优势类群为放线菌门(Actinobacteria,41.18%)和变形菌门(Proteobacteria,31.79%),其次为厚壁菌门(Firmicutes,10.04%),拟杆

菌门(Bacteroidetes,7.26%),蓝藻菌门(Cyanobacteria,4.01%).在属分类水平上,相对丰度最高的是 hgcI_clade(16.39%).赣江南昌段细菌丰度和

多样性在城区上游、城区中心和城区下游采样点间没有显著差别 ,在不同月份有显著差别 .除变形菌门(Proteobacteria)和疣微菌门

(Verrucomicrobia)外 ,其它门水平分类细菌相对丰度在不同月份都有显著差异;不同采样点中 ,只有 Proteobacteria 差异显著(主要是

Betaproteobacteria 差异显著),其它门水平分类细菌相对丰度在不同采样点的差异均不显著.温度和流量是影响河流细菌群落的主要因子,其

中温度与细菌可操作分类单元(OTU)相关性更高,流量则与门分类水平细菌相关性更高,暴雨径流中 Firmicutes 取代 Actinobacteria 和

Proteobacteria成为丰度最高的菌群.温度、流量和电导率(EC)是影响 OTU的最佳环境因子组合,流量和温度是影响门水平细菌群落的最佳

环境因子组合.河水化学指标对细菌群落的影响小于温度、流量等水文气象条件. 
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Abstract：Bacteria are key players in the ecosystem of rivers. In this study, bacterial communities in Nanchang section 

of the Ganjiang River in wet season (April to Auguest) were analyzed. The results showed that the dominant phyla 

were Actinobacteria (41.18%) and Proteobacteria (31.79%), followed by Firmicutes (10.04%), Bacteroidetes (7.26%) 

and Cyanobacteria (4.01%). The dominant genus was hgcI_clade (16.39%). There were no significant differences of 

the bacterial community abundance and diversity in river water between the upstream, the downtown and the 

downstream of urban area, while there were significant differences between months. Except for Proteobacteria and 

Verrucomicrobia, there was significant difference of the bacterial phyla abundance between months. Proteobacteria 

(mainly Betaproteobacteria) was the only phylum whose abundance showed significant difference between sampling 

sites. Temperature and streamflow were the main environmental factors influencing bacterial communities in river 

water, while temperature was more correlated with the bacterial Operational Taxonomic Unit (OTU), and streamflow 

was more correlated with bacterial phyla communities. Firmicutes became the dominant phylum instead of 

Actinobacteria and Proteobacteria in a stormflow. The optimal subset of environmental variables with the best 

correlation to OTU abundance included temperature, flow rate and EC, and with the best correlation to phylum 

abundance included temperature and flow rate. The influence of water chemical parameters on bacterial communities 

was less than that of hydrometeorological factors including temperature and streamflow. 

Key words：Nanchang section of the Ganjiang River；high throughput sequencing；bacterial community structure；

environmental factors 
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河流是人类工农业用水和生活用水的主要

来源,同时也是水循环和碳、氮、磷等元素循环

的重要环节
[1]

.细菌群落是河流生态系统的重要

组成部分,在河流污染物降解和转化中起着关键

作用
[2]

.掌握细菌群落结构特征及其影响因素,有

助于理解河流的生态功能及其与环境因子的关

系.近年来分子生物学得到快速发展,尤其是低成

本、自动化的高通量测序技术
[3-4]

,能同时对样品

中的优势物种、稀有物种及一些未知的物种进行

检测,快速准确获得样品中的微生物群落组成,在

河流
[5-8]
、湖泊水库

[9-11]
和海洋

[12]
等水体细菌群

落结构研究中得到广泛应用. 

赣江是鄱阳湖的第一大支流,长江的重要支

流.目前针对赣江水环境的研究主要包括非点源

污染负荷
[13]

,重金属分布
[14]

,营养盐浓度
[15-16]

、悬

浮有机质来源
[17]
和土地利用对水质的影响

[18]
,但

未有微生物群落的相关研究,尚不清楚赣江水体

的微生物群落特征及其与环境因子的关系.赣江

南昌段位于赣江下游,是鄱阳湖水体的直接补给

来源,也是南昌市的主要饮用水水源.本次研究基

于高通量测序技术,在丰水期对赣江南昌段进行

连续采样,分析细菌群落特征及其与环境因子的

关系,以期为鄱阳湖和赣江流域的环境监测和污

染防治提供科学依据. 

1  材料与方法 

1.1  样品采集与水化学分析 

赣江进入南昌城区后逐渐分为三支,分别为

南支、中支和北支,然后注入鄱阳湖(图 1).其中

赣江南支环绕老城区及高新开发区,北支流经部

分新城区和城郊农业区,中支主要流经城郊农业

区.本次采样点分别位于赣江进入南昌城区前

(G1),城区分支前(G2),流出城区后的赣江南支

(G3),赣江中支(G4)和赣江北支(G5). 

受东亚季风气候影响,4月、5月和 6月降水

量占全年降水量的 45%,7 月和 8 月受台风影响

赣江流域降水也较多.选择降水较多,温度也较高

的 4~8 月作为研究月份;良好的水热条件有助于

细菌的生长.分别在 2015年 4月、5月、6月、7

月和8月中旬在河中心取50cm深度水样,利用便

携式电导率仪(哈纳 HI98360)现场测量水体电导

率(EC).用于水化学分析的水样采集 250ml,用于

高通量测序的水样采集 3L.水样采集后冷藏运回

实验室进一步分析 .氨态氮 (NH4
+
-N),硝态氮

(NO3
－

-N)和总磷(TP)利用全自动间断化学分析

仪(SmartChem 200)测定,其中用于 NH4
+
-N 和

NO3
－

-N测定的水样通过 0.45µm 孔径滤膜过滤.

用于高通量测序的水样先通过 5µm 孔径滤膜过

滤去除颗粒杂质,再通过 0.22µm 孔径滤膜过滤.

将过滤后的 0.22µm 孔径滤膜放入-80℃冰箱保

存,进行后续 DNA提取. 
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图 1  赣江南昌段采样点位置示意 

Fig.1  Sampling sites in Nanchang section of the Ganjiang 

River 

1.2  DNA提取与高通量测序 

采用E.Z.N.A.® Soil DNA Kit(Omega Bio-tek, 

Norcross, GA, U.S.)提取基因组 DNA,采用 1%琼

脂糖凝胶电泳检测抽提的 DNA.对 16S rRNA 基

因的 V3-V4 高变区片段进行 PCR 扩增,引物序

列  

[19]
为 338F(5'-ACTCCTACGGGAGGCAGCA- 

3')和 806R(5'-GGACTACHVGGGTWTCTAAT- 

3').扩增条件为:95℃预变性 2min,接着进行 25 个

循环,包括 95℃变性 30s,55℃退火 30s,72℃延伸

30s;循环结束后 72℃最终延伸 5min.每个样本 3
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个重复,将同一样本的PCR产物混合后用2%琼脂

糖凝胶电泳检测,使用 AxyPrepDNA 凝胶回收试

剂盒 (AXYGEN 公司 )切胶回收 PCR 产物 , 

Tris_HCl 洗脱;2%琼脂糖电泳检测.参照电泳初步

定量结果,将 PCR 产物用 QuantiFluor
TM
-ST 蓝色

荧光定量系统(Promega 公司)进行检测定量,按照

每个样本的测序量要求,进行相应比例的混合.测

序在上海美吉生物医药科技有限公司的 Illumina 

Miseq PE300 平台进行. 

1.3  统计分析 

利用Mothur(V.1.36.1)对原始DNA序列进行

过滤处理,去除嵌合体,得到优化序列;按照 97%

相似性将优化序列划分可操作分类单元(OTU, 

Operational Taxonomic Units);基于 OTU进行稀

释性曲线分析,并计算覆盖度(Coverage)、Chao1

丰度指数和 Simpson 多样性指数,利用方差分析

对比不同月份、不同采样点的细菌群落丰度与多

样性.利用 Mothur(V.1.36.1)计算采样点细菌群落

的 Bray-Curtis 距离矩阵,R 语言 vegan 软件包做

非度量多维尺度(NMDS)分析和作图.对比 Silva 

(Release119, http://www.arb-silva.de)16S rRNA

数据库,采用 RDP Classifier (http://rdp.cme.msu. 

edu/)贝叶斯算法对 OTU 代表序列进行分类学分

析,并在各个分类水平上统计每个样品的群落组

成;利用方差分析对比不同月份、不同采样点门

分类和属分类细菌丰度差异.基于 R 语言 vegan

软件包 BioEnv 程序判断不同环境因子组合对微

生物群落(OTU 组成和门分类群落)的影响,通过

冗余分析(RDA)研究环境因子与细菌门分类群

落的关系. 

2  结果 

2.1  细菌群落丰度与多样性 

25 个水样的高通量测序共得到 618 245 条

高质量基因序列,以 97%相似度划分,得到 811条

OTUs,单个水样的 OTU 数量为 343~562,平均值

为 472.表 1为样品中的 OTU 数量、多样性指数

以及相应环境因子 . 各样本文库的覆盖率

(Coverage)范围均在 99.3%以上,能够代表赣江水

体细菌群落的真实情况.  

表 1  水样细菌群落的丰度、多样性以及环境因子 

Table 1  Bacterial community abundance, diversity and environmental factors in the Ganjiang River 

采样编号 a OTU Chao1 Coverage Shannon 
EC 

(µS/cm)

NH4
+-N

(mg/L) 

TP 

(mg/L) 

DOC 

(mg/L) 

流量 b 

(m3/s) 

气温 c 

(℃) 

G1_4 399 502 0.9951 4.19 82.1 0.53 0.021 3.29 

G2_4 402 498 0.9951 4.39 83.5 0.65 0.058 6.19 

G3_4 386 434 0.9967 4.06 117.1 1.23 0.086 4.99 

G4_4 392 438 0.9976 4.16 86.0 0.27 0.033 3.19 

G5_4 373 448 0.9973 3.99 86.2 0.55 0.004 3.23 

1060 21.5 

G1_5 405 460 0.9957 3.01 52.5 0.10 0.086 3.34 

G2_5 564 657 0.9959 4.02 58.7 0.11 0.058 5.51 

G3_5 545 625 0.9968 4.39 70.6 0.16 0.099 4.72 

G4_5 542 651 0.9965 3.90 64.5 0.11 0.058 7.36 

G5_5 479 517 0.9982 3.51 65.7 0.11 0.082 7.88 

8260 24 

G1_6 466 525 0.9957 4.40 70.4 0.26 0.037 4.33 

G2_6 465 557 0.9957 4.49 72.5 0.26 0.041 2.95 

G3_6 507 591 0.9941 4.70 84.5 0.34 0.025 5.47 

G4_6 505 579 0.9949 4.31 69.9 0.29 0.017 6.39 

G5_6 517 653 0.9936 4.59 73.5 0.30 0.029 2.96 

3110 32.5 

G1_7 522 602 0.9966 4.56 65.3 0.10 0.037 6.13 

G2_7 549 634 0.9953 4.61 57.0 0.14 0.033 7.35 

G3_7 543 636 0.9971 4.54 69.3 0.17 0.021 4.82 

G4_7 513 619 0.9943 4.50 62.0 0.15 0.001 7.02 

2150 30.5 



2456 中  国  环  境  科  学 36卷 

 

续表 1 

采样编号 a OTU Chao1 Coverage Shannon 
EC 

(µS/cm)

NH4
+-N

(mg/L) 

TP 

(mg/L) 

DOC 

(mg/L) 

流量 b 

(m3/s) 

气温 c 

(℃) 

G5_7 553 622 0.9961 4.69 64.5 0.29 0.012 3.42   

G1_8 470 560 0.9960 4.38 71.5 0.32 0.045 1.65 

G2_8 465 528 0.9971 4.36 71.3 0.30 0.029 2.22 

G3_8 471 557 0.9964 4.52 98.7 0.62 0.119 3.51 

G4_8 343 439 0.9963 3.40 77.1 0.28 0.037 3.22 

G5_8 433 526 0.9948 4.09 73.9 0.38 0.045 2.87 

1360 28.5 

注 :a 采样点 Gi_j,Gi为采样点位置 (i=1,2,3,4,5),j为采样月份 (j=4,5,6,7,8);b 采样当日赣江外洲站早 8:00流量 ,数据来

源:http://www.jxncsw.com/list.jsp?classid=19;c 采样当日的日平均气温. 

Chao1 指数的平均值为 554,最大值出现在 5

月的G2采样点(657),最小值出现在 4月的G3采

样点(434);Shannon 指数的平均值为 4.23,最大值

出现在 6 月的 G3 采样点(4.70),最小值出现在 5

月的 G1 采样点(3.01).单因素方差分析表明不同

采样点 Chao1 指数和 Shannon 指数不存在显著

差异(p 值分别为 0.899 和 0.548);不同月份的

Chao1指数和Shannon指数差异性显著(p值分别

为 0.001和 0.006),Chao1 指数的大小顺序为:7月

>5 月>6 月>8 月>4 月,Shannon 指数的大小顺序

为 7月>6月>4月>8月>5月. 
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图 2  基于 Bray-Curtis距离的采样点非度量多维尺度

(NMDS)分析图 

Fig.2  Nonmetric Multidimensional Scaling (NMDS) plots 

derived from Bray-Curtis dissimilarity between water samples 

NMDS分析(图2)表明,相同月份的采样点具

有类似的细菌群落结构,不同采样点细菌群落没

有明显的差异;不同月份之间,6 月和 7 月细菌种

群结构较为类似,而 4月、5月和 8月差异较大. 

2.2  细菌群落结构 

25 个赣江水样高通量分析得到的 811 条

OTUs中,在门、纲、目、科、属和种分类水平上

未能进行分类的 OTU 比例分别为 0.74%,1.73%, 

4.44%,8.26%,13.81%和 44.88%,表明在种分类水

平上赣江水体存在大量未知类型细菌.各分类水

平上符合分类要求的 OTU分属于 26 个门,49 个

纲,75个目,123个科,166个属,149个种.图 3为门

水平上的细菌分类.相对丰度最高的是放线菌门

(Actinobacteria,41.18%), 其 次 为 变 形 菌 门

(Proteobacteria,31.79%),两者占总基因序列的比

例达到了 72.97%.Actinobacteria中丰度最高的是

放线菌纲(Actinobacteria,31.19%),其次为酸微菌

纲(Acidimicrobiia,9.49%),另外还含有少量的嗜

热油菌纲(Thermoleophilia,0.50%).Proteobacteria

中 丰 度 最 高 的 是 β- 变 形 菌 纲

(Betaproteobacteria,23.07%),其次为 α-变形菌纲

(Alphaproteobacteria,5.19%),γ- 变 形 菌 纲

(Gammaproteobacteria,2.08%),δ- 变 形 菌 纲

(Deltaproteobacteria,1.01%) 和 ε- 变 形 菌 纲

(Epsilonproteobacteria,0.21%). 厚 壁 菌 门

(Firmicutes,10.04%)是平均丰度第三高的类群,但

Firmicutes 只在 5 月份的相对丰度很高

(18.26%~66.57%),其它月份的 Firmicutes 相对丰

度都在 5%以下.此外,相对丰度较高的依次为拟

杆 菌 门 (Bacteroidetes,7.26%), 蓝 藻 菌 门

(Cyanobacteria,4.01%), 疣 微 菌 门

(Verrucomicrobia,1.01%), 浮 霉 菌 门

(Planctomycetes,0.93%), 绿 弯 菌 门

(Chloroflexi,0.88%),绿菌门 (Chlorobi,0.84%),芽
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单胞菌门(Gemmatimonadetes,0.79%)和酸杆菌门

(Acidobacteria,0.55%).其它门类别的平均相对丰

度均小于 0.5%. 

图 4 为细菌群落的属水平分类,将平均丰度

低于1%的部分合并为others在图中显示,剩余17

种属水平分类中有 2 种属于分类学数据库分类

学谱系的中间等级,没有科学名称,以 norank 作

为标记;1 种细菌属于未培养细菌,以 uncultured

表示.根据置信度阈值的筛选,2 种细菌在属分类

级别分值较低,在统计时以 Unclassified 标记.相

对 丰 度 最 高 的 是 Actinobacteria 中 的

hgcI_clade(16.39%),其次为 Actinobacteria 中的

CL500-29_marine_group(8.48%),Firmicutes中的

乳球菌属 (Lactococcu,7.89%)排在第 3 位 ,但

Lactococcu 丰度只是在 5 月较高 (14.90%~ 

52.36%),其它月份的丰度均在 4%以下.  
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图 3  赣江水体细菌门水平分类细菌 

Fig.3  Bacterial phyla in the Ganjiang River water 

表 2为 25 个水样中门水平分类细菌相对丰

度统计量 . 根据变 差系数 判 断 ,Firmicutes, 

Chlorobi 和 Cyanobacteria 的动态变化最大 , 

Proteobacteria, Actinobacteria和 Verrucomicrobia

的动态变化最小.单因素方差分析表明,多数门水

平分类细菌相对丰度在不同月份有显著差异

(P<0.05), 只 有 Proteobacteria(P=0.337) 和

Verrucomicrobia (P=0.795) 差 异 不 显 著 ; 

Proteobacteria 中在不同月份差异不显著的为

Betaproteobacteria(P=0.533)和 Epsilonproteobacteria 

(P=0.680).在 G1-G5 不同采样点中 , 只有

Proteobacteria(P=0.037)差异显著,其它门水平分

类细菌相对丰度在不同采样点的差异均不显著

(P>0.05).Proteobacteria在5个采样点的大小顺序

为:G3>G1>G2>G5>G4.在 Proteobacteria 中只有

Betaproteobacteria(P=0.024)在不同采样点差异

显著 ,在 5 个采样点的大小顺序同样为 :G3> 

G1>G2>G5>G4. 

在属水平分类上,对平均丰度大于 1%的属分

类细菌进行单因素方差分析(文中未给出数据列

表),结果表明多数属分类细菌相对丰度在不同月

份有显著差异(P<0.05),只有 Comamonadaceae_ 

unclassified(P=0.083)、Polynucleobacter(P= 0.199)、 

12up(P=0.230)和 Fluviicola(P=0.217)差异不显著;

绝大多数细菌相对丰度在不同地点没有显著差

异(P>0.05),只有 12up(P=0.006)有显著差异. 
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图 4  赣江水体细菌属水平分类细菌 

Fig.4  Bacterial genera in the Ganjiang River water 

表 2  赣江南昌段主要门水平分类细菌相对丰度统计量及月份、采样点差异显著性 

Table 2  Statistics of Relative abundance of main bacterial phyla in Nanchang section of Ganjiang River and the 

significance of difference between months and sites 

细菌 最大值(%) 最小值(%) 平均值(%) 变差系数 月份显著性差异 p值 采样点显著性差异 p值 

Actinobacteria 65.75 14.25 41.18 0.29 0.000 0.626 

Proteobacteria 48.67 14.06 31.79 0.27 0.337 0.037 

Alphaproteobacteria 8.17 1.31 5.19 0.34 0.000 0.737 

Betaproteobacteria 39.48 10.55 23.07 0.31 0.533 0.024 

Deltaproteobacteria 4.84 0.16 1.01 0.94 0.016 0.924 

Epsilonproteobacteria 2.21 0.01 0.21 2.13 0.680 0.164 

Gammaproteobacteria 4.39 0.94 2.08 0.33 0.004 0.981 

Firmicutes 66.57 0.11 10.04 1.92 0.000 0.961 

Bacteroidetes 20.79 1.23 7.26 0.62 0.000 0.785 

Cyanobacteria 19.84 0.08 4.01 1.11 0.023 0.880 

Verrucomicrobia 2.42 0.26 1.01 0.57 0.795 0.133 

Planctomycetes 2.71 0.12 0.93 0.77 0.000 0.837 

Chloroflexi 2.05 0.07 0.88 0.58 0.003 0.610 

Chlorobi 4.45 0.08 0.84 1.35 0.000 0.909 

Gemmatimonadetes 2.02 0.02 0.79 0.68 0.000 0.975 

Acidobacteria 1.61 0.03 0.55 0.84 0.000 0.734 

 

2.3  细菌群落结构与环境因子关系 

表 3 为不同环境因子组合对细菌群落结构

的影响.OTU 是细菌分类的最小基本单元,门分

类则是细菌分类中最大的分类单元.在不同分类

尺度上环境因子对细菌群落结构的影响不同,温

度是影响 OTU 的最主要环境因子,相关系数为

0.6159;温度、流量和 EC是影响 OTU的最佳环

境因子组合,相关系数为 0.7164.流量是影响门分

类水平细菌的最主要环境因子 ,相关系数为

0.6379;流量和温度是影响门水平细菌群落的最

佳环境因子组合,相关系数为 0.6424.因此,温度

和流量是影响赣江细菌群落结构的主要因素;在

水化学因子中,体现水体可溶性化合物总量的

EC 和 DOC 对 OTU 的影响较大,而 DOC 和 TP
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对门分类水平细菌影响较大.化学因子对细菌群 落的影响小于温度、流量等水文气象条件. 

表 3  细菌群落与不同环境因子组合的相关关系 

Table 3  Correlations between different environmental variables combination and bacterial community 

OTU与环境因子关系 门分类水平细菌与环境因子关系 

环境因子组合 相关系数 环境因子组合 相关系数 

温度 0.6159 流量 0.6379 

温度+流量 0.7072 流量+温度 0.6424 

温度+流量+EC 0.7164 流量+温度+ DOC 0.5730 

温度+流量+EC+DOC 0.6505 流量+温度+ DOC+TP 0.5231 

温度+流量+EC+DOC+ NH4
+-N 0.6043 流量+温度+ DOC+TP+EC 0.4390 

温度+流量+EC+DOC+ NH4
+-N +TP 0.5735 流量+温度+ DOC+TP+EC+ NH4

+-N 0.3901 
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图 5  细菌门分类群落与环境因子的冗余分析 

Fig.5  Redundancy analysis of bacterial phyla and 

environmental parameters 

图 5 为环境因子对主要门分类种群(平均丰

度大于 0.5%)的冗余分析结果,第一主轴解释了

门分类群落 63.35%的方差变化,第一主轴和第二

主轴一共解释了 69.88%;其中流量对门分类种群

变化的显著性最高 (P=0.002),其次为温度 (p= 

0.004),TP(P=0.012) 和 DOC(P=0.05);EC 和 

NH4
+
-N的影响显著性 P值大于 0.05,所以流量、

温度、TP和 DOC是影响主要门分类种群显著环

境因子.除 Firmicutes 和 Bacteroidetes 外,其它门

分类细菌均与温度呈正相关关系;Firmicutes 与

流量呈较强正相关性 ,在 5 月暴雨径流中 , 

Firmicutes 取代 Actinobacteria 和 Proteobacteria

成为丰度最高的菌群;Bacteroidetes与 NH4
+
-N、

DOC 和 EC 有较强正相关性.第一大门分类种群

Actinobacteria 受温度影响较小,与流量呈较强负

相关关系;第二大门分类种群 Proteobacteria受各

种环境因子的影响相对较小. 

3  讨论 

3.1  细菌群落结构 

细菌群落在河流生态系统中起着重要作用,

是营养物质的转化者和能量流动的承担者
[20]

.赣

江南昌段相对丰度最高的是 Actinobacteria 

(41.18%),其次为 Proteobacteria(31.79%,其中

Betaproteobacteria相对丰度为 23.07%), Firmicutes 

(10.04%)和 Bacteroidetes(7.26%).国内外研究(表

4) 表 明 , Actinobacteria, Proteobacteria 和

Bacteroidetes 是河水中的优势细菌门类 ;Read

等  

[8]
在英国泰晤士河的研究表明,河水细菌的最

大 门 类 群 由 上 游 的 Bacteroidetes 和

Proteobacteria 逐渐转变为下游的 Actinobacteria,

并认为这种细菌群落结构的变化是由河流水流

特性引起的,即体型更小的Actinobacteria细菌不

易被捕食,在水体滞留时间更长的河流下游逐渐

成 为 优 势 类 型 ;Savio 等
[21]
在 多 瑙 河 和

Kolmakova 等
[22]
在叶尼塞河的研究也得到了类

似结论.本次研究区位于赣江下游,Actinobacteria

为相对丰度最高的门分类群落,与以上研究成果

相符;但Bacteroidetes的丰度位于Firmicutes之后,

这主要是由于 5 月 Firmicutes 的相对丰度较高;

如果不考虑 5 月数据 ,Bacteroidetes 为位于

Actinobacteria和 Proteobacteria 之后的第三大门

分类细菌.Jeon 等 

[23]
研究发现,沙尘细菌的优势群
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落为 Firmicutes (53%)和 Actinobacteria(18%);5月

采样时,受前期全流域暴雨影响,赣江流量明显升

高(表 1),细菌群落与其它月份有显著区别,优势群

落 为 Firmicutes (43.38%) 和 Actinobacteria 

(21.42%),与 Jeon 等
[23]
研究中的沙尘细菌非常类

似,可以推测暴雨将大量地表沙尘带入河流,沙尘

细菌的加入导致赣江 5月 Firmicutes的相对丰度

明显偏高. 

表 4  国内外河流基于 16S rRNA方法的细菌群落及影响因子研究结果 

Table 4  Bacteria communities and the influencing factors in domestic and oversea rivers based on 16S rRNA 

河流 河段/采样点*采样次数 测序方法 门分类优势细菌(按丰度由大到小排列) 主要影响因子 

黄河[24] 中下游/6*1 克隆文库法 Proteobacteria, Bacteroidetes, Acidobacteria pH值 DOC 含沙量 

松花江[25] 下游至下游/5*1 指纹图谱技术 Proteobacteria, Actinobacteria, Cyanobacteria — 

东江[26] 下游至下游/9*1 指纹图谱技术 Proteobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes NH4
+-N NO3

−-N 

海河[27] 中下游/14*1 高通量测序 Proteobacteria, Bacteroidetes, Cyanobacteria — 

甬江[28] 下游宁波城区/4*1 高通量测序 Proteobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes — 

南明河[6] 贵阳城区/5*1 高通量测序 Proteobacteria, Planctomycetes, Bacteroidetes 总氮 总磷 

美国密西西比河[29] 上游/8*3 高通量测序 Proteobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes 温度 降水量 营养盐 

欧洲多瑙河[21] 上游至下游/75*1 高通量测序 Actinobacteria, Proteobacteria, Bacteroidetes 水文条件 

英语泰晤士河[8] 上游至下游/23*1 高通量测序 Actinobacteria, Bacteroidetes, Proteobacteria 河水滞留时间 

巴西西诺斯河[7] 上游至下游/14*2 高通量测序 Proteobacteria, Bacteroidetes, Actinobacteria 河流补给来源 

俄罗斯叶尼塞河[22] 上游至下游/10*1 高通量测序 Actinobacteria, Proteobacteria, Bacteroidetes — 

注:——表示文献中未进行细菌群落影响因子的研究. 

方差分析结果表明,分别位于城区上游,城区

中心和城区下游的 5 个采样点细菌群落丰度与

多样性不存在显著差别,除 Proteobacteria以外的

其它门分类菌群也不存在显著差别(表 2).这表

明南昌城区污水排放没有明显影响赣江河水的

细菌群落结构.Vannote 等
[30]
提出了河流连续体

概念,认为河流生态群落能够改变自己的结构和

功能牲,使之适应具有连续梯度的非生物环境.本

次研究区上、下游河流长度约为 80km,较短的距

离使各采样点间的生物多样性及群落结构差异

不显著 . 5 个采样点中具有显著差别的是

Betaproteobacteria,流经更多城区的 G3采样点具

有最高丰度的 Betaproteobacteria.人类排泄物中

Bacteroidetes 和 Firmicutes 是主要的细菌类

型 

[31-32]
,但 Shanks 等

[33]
对 13 个城市未处理污水

的 研 究 发 现 污 水 中 的 主 要 细 菌 类 型 为

Gammaproteobacteria 和 Betaproteobacteria,并认

为城市排水管道不利于 Bacteroidetes 等排泄物

细菌的生存,导致城市污水中排泄物细菌丰度并

不高 .本次对赣江南昌段的研究中 , 只有

Betaproteobacteria 在不同采样点有显著区别,且在

不同月份没有显著区别,说明 Betaproteobacteria受

上游来水的影响较小,主要受城区污水排放的影

响.Betaproteobacteria 是淡水细菌群落的主要菌

群,与营养物质关系密切
[34]

,经常利用有机物分

解产生的氨气、甲烷等物质
[35]

,富含有机物的城

区排水系统可能为 Betaproteobacteria 提供了有

利的生存条件. 

3.2  环境影响因子 

河流细菌群落受到气候、水文、营养物质、

重金属污染等众多环境因子的影响
[36]

,不同河流

自然地理条件的差异,以及采样方案与测试指标

的差异使不同研究得到不同的环境影响因子(表 

4).局部河段的单次采样不能反映水文气象条件

变化,只能分析C N P浓度以及 pH值等水化学指

标对河流细菌群落的影响
[6,24,26]

;Savio 等
[21]
和

Kolmakova 等
[22]
对全河段的研究表明,沿河流上

游至下游细菌群落结构经常发生规律性的变化,

如多样性降低,优势菌群丰度变化等,与河水化学

指标并没有显著关系,而是与河流本身的特性,如

河水滞留时间、湿周等因素有关;按不同季节进

行多次采样的研究
[7,29]

则发现温度、降水量、河

流补给来源等水文气象因素是河流细菌群落的

主要影响因子.本次研究通过赣江南昌段丰水期
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4 月-8 月的 5 次采样,发现温度和流量是影响河

流细菌群落的主要因子,其中温度与最小的细菌

分类单元OTU相关性更高,流量则与门分类水平

细菌相关性更高.温度影响河流细菌的生长速

度 

[37]
和运动能力

[38]
,影响河水中各种细菌的丰度;

径流量的大小体现了河水补给来源和水文特性

的改变,引起河水中优势细菌群落的变化
[7-8,21]

,

如 5 月暴雨径流水样中 Firmicutes 取代

Actinobacteria和 Proteobacteria成为丰度最高的

菌群.化学污染物一般会减小河流细菌群落多

样性,或者导致可利用污染物的某些细菌群落

丰度增加
[36]

,目前赣江水质相对较好,化学污染

物不是影响细菌群落的主要影响因素.河水的

化学指标,包括 EC, DOC, TP和 NH4
+
-N对细菌

群落的影响小于温度、流量等水文气象条件(表

3和图 5). 

4  结论 

4.1  赣江南昌段细菌优势类群为放线菌门

(Actinobacteria,41.18%) 和 变 形 菌 门

(Proteobacteria, 31.79%), 其 次 为 厚 壁 菌 门

(Firmicutes, 10.04%), 拟杆菌门 (Bacteroidetes, 

7.26%),蓝藻菌门 (Cyanobacteria,4.01%).在属分

类水平 上 ,相对丰度最高的是 hgcI_clade 

(16.39%),其次为CL500-29_marine_group(8.48%)

和 Lactococcu(7.89%).在种分类水平上,赣江水体

存在大量未知类型细菌. 

4.2  赣江南昌段细菌丰度和多样性在城区上

游、城区中心和城区下游采样点间没有显著差别,

在不同月份有显著差别.绝多数门水平分类细菌

相对丰度在不同月份有显 著 差 异 , 只有

Proteobacteria 和 Verrucomicrobia 差异不显著;

不同采样点中,只有 Proteobacteria 差异显著(主

要是 Betaproteobacteria 差异显著),其它门水平

分类细菌相对丰度在不同采样点的差异均不

显著. 

4.3  温度和流量是河流细菌群落的主要影响因

子,其中温度与 OTU 相关性更高,流量则与门分

类水平细菌群落相关性更高 , 暴雨径流中

Firmicutes 取代 Actinobacteria 和 Proteobacteria

成为丰度最高的菌群.温度、流量和 EC 是影响

OTU的最佳环境因子组合;流量和温度是影响门

水平细菌群落的最佳环境因子组合.河水的化学

指标对细菌群落的影响小于水文气象条件. 
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