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鄱阳湖湖泊细菌群落组成及结构
———以松门山为例

寇文伯１，２，黄正云２，张　 杰１，２，刘倩纯１，２，刘芳鹏１，２，刘以珍１，２，吴　 兰１，２，∗

１ 江西省分子生物学与基因工程重点实验室，南昌大学， 南昌　 ３３００３１
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摘要：本研究于 ２０１１ 年 ５ 月在鄱阳湖———松门山湖区采集底泥与表层水样，分别提取了表层水体浮游和底泥微生物基因组

ＤＮＡ，利用 ４５４ 高通量测序技术对细菌的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因进行了序列测定，分析了湖泊底泥细菌、水体浮游细菌群落结构特征。
结果显示：底泥细菌 ＯＴＵｓ（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ）为 １４５４，表层水体浮游细菌 ＯＴＵｓ 为 ２６９；底泥细菌群落比表层水体更加

多样化，底泥细菌的物种数大大多于表层水体。 同时，底泥细菌群落与表层浮游细菌群落结构存在显著差异。 物种分类显示鄱

阳湖底泥细菌种类隶属于 ２０ 门，２２８ 属，其中优势种群为 Ｄｅｌｔａ⁃变形菌纲（Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、Ｂｅｔａ⁃变形菌纲（Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）
和疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）；表层水体浮游细菌隶属于 １３ 门 １１６ 属，优势种群为 Ｂｅｔａ⁃变形菌纲、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）和放

线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）。 结果进一步揭示，无论浮游还是沉积物细菌群落，优势细菌种群的基因型多样性更高。
关键词：细菌多样性；细菌群落组成；高通量测序；鄱阳湖
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ｄｏｍｉｎａｎｔ． Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌａ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｌａｓｓｅｓ ｗｅｒｅ ｏｂｓｅｒｖｅｄ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ． Ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ， ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ａｌｓｏ ｆｏｕｎｄ， ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ｔｈｅ ｂｅｎｔｈｉｃ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｗｅｒｅ Ｓｕｂｄｉｖｉｓｉｏｎ３ ｇｅｎｅｒａ ｉｎｃｅｒｔａｅ ｓｅｄｉｓ， Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ ａｎｄ Ａｎａｅｒｏｍｙｘｏｂａｃｔｅｒ ｅｔｃ． Ｉｎ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ， ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｅｎｅｒａ ｗｅｒｅ Ａｃｉｄｏｖｏｒａｘ， Ｐｏｌｙｎｕｃｌｅｏｂａｃｔｅｒ， Ｈｙｄｒｏｇｅｎｏｐｈａｇａ， Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ， ａｎｄ Ａｒｃｉｃｅｌｌａ ｅｔｃ． Ｏｆ
ｎｏｔｅ， Ｃｏｍａｍｏｎａｄａｃｅａｅ， ｗｈｉｃｈ ｉｎｃｌｕｄｅｄ Ａｃｉｄｏｖｏｒａｘ ａｎｄ Ｈｙｄｒｏｇｅｎｏｐｈａｇａ ｅｔｃ， ｗａｓ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔｌｙ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｉｎ ｔｈｅ
ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ． Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ， Ａｎａｅｒｏｍｙｘｏｂａｃｔｅｒ ｗａｓ ｏｎｌｙ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ｓｅｄｉｍｅｎｔ， ｗｈｉｌｅ Ｐｏｌｙｎｕｃｌｅｏｂａｃｔｅｒ，
Ｈｙｄｒｏｇｅｎｏｐｈａｇａ， Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ， ａｎｄ Ａｒｃｉｃｅｌｌａ ｗｅｒｅ ｏｎｌｙ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ａｒｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅｉｒ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，
ａｎｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｕｎｉｑｕｅ ＯＴＵｓ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｆｏｒ ｂｅｎｔｈｉｃ ａｎｄ
ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ； ｐｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ； Ｌａｋｅ Ｐｏｙａｎｇ

湖泊生态系统在全球及区域地球化学循环中都发挥着关键的作用，而细菌作为有机化合物的主要分解

者， 通过分解有机污染物为小分子产物， 来影响和调节水体环境， 实现水质的净化［１］，并在一定程度上反映

水体污染特征及其生态功能演变，因此，细菌在湖泊生态系统中作用的研究日益受到重视。 研究细菌群落结

构和多样性，对了解群落结构间的动态变化及其生态功能、阐明群落与生境、功能间的具体联系及维护湖泊生

态环境具有重要意义［２］。
鄱阳湖是我国最大的淡水湖泊，在涵养水源、调蓄洪水、调节气候、降解污染保护土壤、营养循环等方面具

有重要生态功能［２］，是目前少数未受到严重污染的淡水湖泊之一，也是具有国际意义的水禽繁殖与迁徙栖息

地，具有维护生物多样性等特殊功能。 目前针对鄱阳湖的研究主要集中在重金属含量、水文特征、水质分析及

植被的生物多样性等方面［３⁃５］，对湖泊水体和微生物的报道相对较少，仅见本实验室前期相关工作［６］。
此次工作采用 ４５４ 焦磷酸测序技术，研究了鄱阳湖松门山湖区底泥沉积物与表层水体中细菌的物种组

成、群落结构及多样性。 为进一步探讨鄱阳湖底泥与表层水体水质演变特征提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 样品采集及处理

文章所用数据来自于 ２０１１ 年 ５ 月对鄱阳湖的调查，采样点为鄱阳湖—松门山处（２９°１２′２６．９″Ｎ，１１６°１１′
２８．０″Ｅ），见图 １。 样品采集分别利用抓斗式采泥器和 ２ Ｌ 有机玻璃采水器进行，采集底泥沉积物样品和湖泊

表层 ０．５ ｍ 水样。 底泥和湖水样品均采用重复三点法取样，即湖中央为一点，从中央向两侧延伸 ２００ ｍ 至 ５００

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３５ 卷　
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ｍ 各一点。 底泥与水样分别保存在聚乙烯瓶（７０％酒精消毒处理）与聚乙烯薄膜自封袋中，低温运回实验室。
１．２　 湖泊细菌群落结构测定

水样用滤膜过滤（０．２２ μｍ，Ｍｉｌｉｐｏｒｅ）后采用溶菌酶⁃ＳＤＳ⁃冻融相结合的方法［７］进行微生物基因组 ＤＮＡ 的

提取，底泥微生物基因组 ＤＮＡ 提取则直接利用土壤 ＤＮＡ 提取试剂盒（Ｐｏｗｅｒ ＳｏｉｌＴＭ ＤＮＡ Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ Ｋｉｔ， ＭＯＢＩＯ，
ＵＳＡ）进行，将样品的三个重复样分别提取基因组 ＤＮＡ 后再混合，以降低提取过程中的操作误差给实验结果

带来的影响。 细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 片段采用 ４５４ ＧＳ Ｊｕｎｉｏｒ 测序仪进行测序（美国肯特州立大学完成），测序引物选

用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 通用引物 ５３０Ｆ（５’⁃ＣＣＡ ＴＣＴ ＣＡＴ ＣＣＣ ＴＧＣ ＧＴＧ ＴＣＴ ＣＣＧ ＡＣＴ ＣＡＧ⁃３’）和 １１１０Ｒ（５’⁃ＣＣＴ ＡＴＣ
ＣＣＣ ＴＧＴ ＧＴＧ ＣＣＴ ＴＧＧ ＣＡＧ ＴＣＴ ＣＡＧ ＧＧＧ ＴＴＮ ＣＧＮ ＴＣＧ ＴＴＧ⁃３’）（引物含有 ４５４ 接头和标签序列），ＰＣＲ
扩增区域为 Ｖ３⁃Ｖ６ 区，扩增片段电泳检测后进行 ４５４ 测序。

图 １　 鄱阳湖采样位置

Ｆｉｇ． １　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｔａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ Ｐｏｙａｎｇ Ｌａｋｅ

１．３　 序列分析

序列使用 Ｍｏｔｈｕｒ ｖ．１．３３．１．［８］ 软件包进行检查并去

除嵌合体，筛选有效序列。 将有效序列相似性≥９７％的

序列 归 为 同 一 分 类 操 作 单 元 （ ＯＴＵ， Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ
Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ），绘制稀疏曲线，计算 Ｃｈａｏ１ 物种丰富

度指数，覆盖度（ ｃｏｖｅｒａｇｅ），在底泥与浮游细菌序列中

随机抽取同等数目的序列后，计算香农⁃威纳指数

（ｓｈａｎｎｏｎ），逆辛普森指数（ｉｎｖｓｉｍｐｓｏｎ）用以评价细菌群

落的多样性及丰富度。 对 ＯＴＵｓ 进行 ｌｉｂｓｈｕｆｆ 检验以检

验水体与底泥细菌群落是否具有相同的结构。 ＲＤＰ
ｖ９［９］用于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 序列的分类，以高阶细菌分类法

８０％的置信度作为阈值。 根据得到的菌种分类信息绘

制水体与底泥菌种间的韦恩图。 上述分析过程及图表

绘制均由 Ｍｏｔｈｕｒ ｖ．１．３３．１．及 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１３ 完成。
对不同菌种的相对丰度与不同菌种 ＯＴＵｓ 的数目使用

ＮＣＳＳ ２００７［１０］进行相关性分析。
１．４　 序列索取号

将鄱阳湖代表性细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 序列提交至 ＮＣＢＩ
数据库，水体细菌序列号为 ＫＦ００８７２３⁃ＫＦ００９０５２，底泥序列号为 ＳＲＲ１０４０４３９。

２　 结果与分析

２．１　 序列统计和细菌多样性

为了解鄱阳湖表层水体和底泥细菌群落结构的差异性，将样品微生物 ＤＮＡ 分别进行了 ４５４ 焦磷酸测序，
底泥细菌和表层浮游细菌得到的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因片段总数分别为 ３６２５ ／ ２１２６（表 １），底泥细菌与表层浮游细

菌中 ＯＴＵｓ 总数为 １６４８。

表 １　 鄱阳湖底泥和表层水体细菌 ＯＴＵｓ多样性分析

Ｔａｂｌｅ １　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＯＴＵｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｆｒｏｍ ｓｅｄｉｍｅｎｔ ａｎｄ ｓｕｒｆａｃｅ⁃ｗａｔｅｒ

分组
Ｇｒｏｕｐ

序列数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ＯＴＵ 数
ＯＴＵｓ

覆盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

丰富度指数
Ｃｈａｏ

逆辛普森指数
Ｉｎｖｓｉｍｐｓｏｎ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ

ＳＳ ３６２５ １４５４ ０．７４９ ３１７７．９２ ４８４．４１ ６．５１

ＳＷ ２１２６ ２６９ ０．９３９ ４５９．５６ ２０．６６ ４．１８

　 　 ＳＳ ｓｕｒｆａｃｅ ｓｅｄｉｍｅｎｔ 底泥样品；ＳＷ ｓｕｒｆａｃｅ ｗａｔｅｒ 表层水样

３　 ２３ 期 　 　 　 寇文伯　 等：鄱阳湖湖泊细菌群落组成及结构———以松门山为例 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ２　 底泥与表层水体细菌稀疏曲线分析

　 Ｆｉｇ． ２　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＯＴＵｓ ｏｆ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｒｏｍ
ｓｅｄｉｍｅｎｔ ａｎｄ ｗａｔｅｒ ｃｏｌｕｍｎ

覆盖度和稀疏曲线用来评估所测序列库容中环境微生

物的种类和数量，结果见图 ２ 和表 １。 底泥细菌和表层

浮游细菌的覆盖度分别为 ７４．９％和 ９３．８％（表 １）。 稀

疏曲线结果显示：底泥细菌库容近似一条直线，没有随

序列数量增加而达到一个平台；而表层浮游细菌稀疏曲

线则趋于平缓（图 ２）。 结果表明，底泥细菌与表层浮游

细菌所测序列库容都可以较好的反映细菌群落的种类

与数量，其中浮游细菌库容基本涵盖了湖泊水体中所有

细菌种群，来自底泥的样品没有获得细菌群落的全部多

样性。 结果进一步提示，鄱阳湖底泥中蕴藏着丰富的微

生物资源。
细菌群落结构的整体差异通过 ｌｉｂｓｈｕｆｆ 检验进行，

结果表明底泥细菌和表层浮游细菌群落结构是显著不

同的（Ｐ＜０．０２５），底泥中 ＯＴＵ 的数目明显高于表层水体中 ＯＴＵ 数目。 在底泥与浮游细菌数据中随机抽取同

等数量的序列后，进一步通过多样性指数评估细菌群落多样性，在 ＯＴＵ 水平，底泥与表层水体样品的 ｓｈａｎｎｏｎ
指数和 ｉｎｖｓｉｍｐｓｏｎ 指数分别为 ６．５１ ／ ４．１８、４８４．４１ ／ ２０．６６（表 １），结果表明，底泥的细菌群落多样性显著高于浮

游细菌，该结果进一步支持鄱阳湖底泥群落比浮游细菌群落更加多样化的结论。 丰富度指数 ｃｈａｏ１ 表明，底
泥样品中的物种数要远多于表层水体，Ｃｈａｏ１ 值预测底泥中 ＯＴＵ 数目约为 ３１７７，为浮游细菌中的 ６ 倍。 另外

基于 Ｃｈａｏ１ 物种丰富度指数，底泥细菌中 ４５％的 ＯＴＵｓ 被发现，浮游细菌中 ５８％的 ＯＴＵｓ 被发现。
２．２　 鄱阳湖细菌群落的物种组成

ＲＤＰ ｖ９ 对 １６４８ 个 ＯＴＵｓ 的分类结果表明，鄱阳湖总数为 ５７５１ 的序列中至少有 ２０ 个不同的细菌门，底泥

细菌与浮游细菌门相对丰度如图 ３ 所示。 其中鄱阳湖底泥细菌隶属于 ２０ 个门，变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，
４７％）、疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ， １３％）比例最大，其次为酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、
放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）和厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ），共占 １８％。 浮游细菌隶属于 １３ 个门，变形菌门（５１％）、拟
杆菌门（２２％）、放线菌门（１６％）占主导地位，其次为疣微菌（５％），其他一些观察到的门类比例较低（６％），包
括浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ， ＜０．６％）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅ， ＜０．４％）等。

与浮游细菌相比，底泥细菌群落的特点是物种更加多元。 底泥细菌除包括了浮游细菌所具有的全部门类

外，另有 ７ 个独有门，分别为绿菌门 （Ｃｈｌｏｒｏｂｉ）、绿弯菌门 （Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、恐球菌⁃栖热菌门 （Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｕｓ⁃
Ｔｈｅｒｍｕｓ）、Ｅｌｕｓｉｍｉｃｒｏｂｉａ、ＢＲＣ１、ＴＭ７、ＷＳ３。 另外，底泥细菌群落涵盖的未知类群（１８％）远大于浮游细菌群落

的 ４％。 值得一提的是，变形菌尽管都是底泥和浮游细菌中的优势种群，但它们在组成细菌群落中 Ｂｅｔａ⁃变形

菌纲（１４％）和 Ｄｅｌｔａ⁃变形菌纲（２０％）相对丰度比较大，细菌群落中则是 Ｂｅｔａ⁃变形菌纲（３６％）占绝对优势。
从细菌门的角度看，鄱阳湖松门山湖区底泥细菌与浮游细菌群落之间的种类组成差异显著。

为了解细菌在底泥与浮游细菌中的物种组成，在属水平进一步进行了细菌群落结构分析。 在属水平，全
部细菌序列至少分为 ２６７ 个不同的属，其中 ７７ 个属为鄱阳湖的底泥与表层水体浮游细菌共有。 １５１ 个属为

底泥细菌独有，３９ 个属为浮游细菌独有（图 ４）。
底泥细菌隶属于 ２２８ 个属，丰度≥２％的属为疣微菌门的 Ｓｕｂｄｉｖｉｓｉｏｎ３ ｇｅｎｅｒａ ｉｎｃｅｒｔａｅ ｓｅｄｉｓ（９．２％）、Ｄｅｌｔａ⁃变

形菌纲的地杆菌属（Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ， ３．７％）、厌氧粘细菌属（Ａｎａｅｒｏｍｙｘｏｂａｃｔｅｒ，２．５％）（数据未列出），其中厌氧粘细

菌属属于该地底泥独有属，浮游细菌未见。 结果提示，该三大类属是鄱阳湖底泥细菌中的常见属。 浮游细菌

隶属于 １１６ 个属，丰度≥２％的属为 Ｂｅｔａ⁃变形菌纲的食酸菌属（Ａｃｉｄｏｖｏｒａｘ， ８．２％）、Ｐｏｌｙｎｕｃｌｅｏｂａｃｔｅｒ（３．８％）、氢
噬胞菌属 （Ｈｙｄｒｏｇｅｎｏｐｈａｇａ， ３． ７％）； Ｇａｍｍａ⁃变形菌纲的不动杆菌属 （ Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ， ３． ３％）；鞘脂杆菌纲

（Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉａ）的 Ａｒｃｉｃｅｌｌａ（２．５％）、Ｓｅｄｉｍｉｎｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ（２．１％）；放线菌纲的 Ｉｌｕｍａｔｏｂａｃｔｅｒ（２．３％） （数据未列
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图 ３　 底泥与表层水体样品在门水平的细菌组成

Ｆｉｇ． ３　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｓｅｄｉｍｅｎｔ ｓａｍｐｌｅ ａｎｄ ｗａｔｅｒ ｃｏｌｕｍｎ ｓａｍｐｌｅ
　 注： Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ γ⁃变形菌纲； Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ δ⁃变形菌纲； Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ β⁃变形菌纲； Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ α⁃变形菌纲；

Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ 酸杆菌门；Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 放线菌门；Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ 装甲菌门；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 拟杆菌门；Ｃｈｌａｍｙｄｉａｅ 衣原体门；Ｃｈｌｏｒｏｂｉ 绿菌门；
Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ 绿弯菌门；Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｕｓ⁃Ｔｈｅｒｍｕｓ 异常球菌⁃栖热菌门；Ｅｌｕｓｉｍｉｃｒｏｂｉａ 迷踪菌门；Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ 梭杆菌门；Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ 芽单胞菌

门；Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ 硝化螺旋菌门；Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ 浮霉菌门；Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ 螺旋体门；Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ 疣微菌门；ＢＲＣ１、ＴＭ７、ＷＳ３ 未定菌；ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ
未分类；ｏｔｈｅｒ 其他细菌

图 ４　 底泥与表层水体样品在属水平的韦恩图

　 Ｆｉｇ． ４ 　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｓｅｄｉｍｅｎｔ ｓａｍｐｌｅ ａｎｄ
ｗａｔｅｒ ｃｏｌｕｍｎ ｓａｍｐｌｅ

出）。 其中包含了食酸菌属和氢噬胞菌属的丛毛单胞

科（Ｃｏｍａｍｏｎａｄａｃｅａｅ）在鄱阳湖浮游细菌中占绝对优势

（２４．４％），且氢噬胞菌属、不动杆菌属、Ｐｏｌｙｎｕｃｌｅｏｂａｃｔｅｒ
和 Ａｒｃｉｃｅｌｌａ 均为鄱阳湖浮游细菌独有，底泥细菌未见。
２．３　 细菌门的相对丰富度与基因型多样性的关系

为了探讨为什么在一个特定环境中细菌组成的丰

富度不同，本研究对细菌门丰度和基因型多样性之间的

相关性进行了研究。 结果见图 ５。 结果表明：无论浮游

还是沉积物细菌群落，优势细菌种群的基因型多样性更

高，在底泥和浮游细菌中细菌门（ｐｈｙｌｕｍ）的相对丰度

与门内 ＯＴＵｓ 的数量均有很高的相关性（底泥 Ｐ＜０．０１，ｒ
＝ ０．８８７；表层水体 Ｐ＜０．０１，ｒ ＝ ０．９８１）。 结果提示：不论

是在鄱阳湖底泥还是水体中，相对丰度较大的细菌门比相对罕见的细菌门有更多的 ＯＴＵｓ。 并且底泥细菌与

浮游细菌群落中相对丰富的细菌门的 ＯＴＵｓ 数目比较，底泥细菌多于浮游细菌。

３　 讨论

鄱阳湖是浅水淡水湖泊，其底泥中最丰富的细菌为变形菌（４７％），该结果与Ｍｉｓｋｉｎ 与 Ｔａｍａｋｉ 等人通过对

两个浅水富营养化 Ｐｒｉｅｓｔ Ｐｏｔ 湖与 Ｋａｓｕｍｉｇａｕｒａ 湖底泥细菌分析结果［１１，１２］ 相一致。 他们的研究结果表明，变
形菌为 Ｐｒｉｅｓｔ Ｐｏｔ 湖与 Ｋａｓｕｍｉｇａｕｒａ 湖底泥细菌的最优势种群，且 Ｋａｓｕｍｉｇａｕｒａ 湖变形菌中的主要微生物是

５　 ２３ 期 　 　 　 寇文伯　 等：鄱阳湖湖泊细菌群落组成及结构———以松门山为例 　
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图 ５　 细菌门的相对丰度与 ＯＴＵｓ数目的相关性分析

Ｆｉｇ． ５　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｐｈｙｌａ ａｓ ａ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｕｎｉｑｕｅ ＯＴＵｓ

Ｄｅｌｔａ⁃、Ｂｅｔａ⁃、Ｇａｍｍａ⁃，都与此次调查得到的结论相符合。 本次对鄱阳湖松门山湖区的研究中，观察到浮游细

菌中最丰富的细菌门类包括变形菌门（Ｂｅｔａ⁃、Ａｌｐｈａ⁃、Ｇａｍｍａ⁃）、拟杆菌门和放线菌门，该结果与此前本实验室

在 ２００６ 年 １０ 月对鄱阳湖老爷庙水域的调查工作［６］中得出的老爷庙水域细菌分属于 ６ 大主要簇群（变形菌、
拟杆菌、放线菌等）的结果基本一致。 结果提示，鄱阳湖不同区域水体细菌组成结构地域差异不明显，可能是

鄱阳湖属于通江湖泊、水体流速较大所致。
就湖泊底泥和浮游细菌组成差异而言，目前研究较少。 我们的结果表明，鄱阳湖底泥细菌群落相比于浮

游细菌群落具有更高的丰富度，并且在群落结构、种类组成上两者都有较大差异。 本结论证实了此前 Ｂｅｉｅｒ
等人的研究成果［１３］。 Ｂｅｉｅｒ 等人通过研究 Ｆｕｌｄａ 河流发现细菌群落在底泥与水体样品间显著不同。 此外，Ｈｕ
等人对九龙江流域河流生态系统的调查也发现了底栖细菌群落的丰富度与均匀度要比浮游细菌群落更高，可
能的原因是湖泊底泥环境比水体更为复杂，且底泥和水体环境差异性显著所致［１４］。 另外，尽管变形菌门的细

菌在鄱阳湖底泥细菌和浮游细菌中的比例都很高，但是从细菌属的角度来看，底泥细菌和浮游细菌中的优势

种群并不相同。 虽然细菌 ７７ 个属在底泥细菌和浮游细菌中均被发现，但是大部分种类的细菌在底泥、浮游细

菌间的分布并不均匀，如果在两个环境间比较这些共有的细菌属，会发现大部分细菌属在一个环境中的相对

丰度要远大于另一个环境，即鄱阳湖底泥表层浮游细菌在细菌“属”层面没有明显的重叠。 结果提示，基于

“属”的水平，相对于浮游细菌，鄱阳湖松门山湖区底泥的细菌种类可能更加丰富多样，并且没有特别明显的

优势种群。
地杆菌与厌氧粘细菌在鄱阳湖底泥细菌中是丰度相对较高的细菌属，地杆菌和厌氧粘细菌是两类隶属变

形杆菌 Ｄｅｌｔａ 亚纲的微生物 Ｆｅ（Ⅲ）还原细菌，广泛分布于厌氧沉积环境，并且能够参于变价重金属的氧化还

原、放射性金属元素稳定化及有机卤化物的生物代谢过程。 Ｃｕｍｍｉｎｇｓ 等人对金属污染较严重（沉积了高浓度

的 Ｐｂ 和 Ｆｅ）的 Ｃｏｅｕｒ ｄ’ Ａｌｅｎｅ 淡水湖泊底泥研究中也发现地杆菌在该湖泊底泥中种类及数量都十分丰

富［１５］，本研究结果与之类似，结果暗示 Ｆｅ（Ⅲ）还原细菌可能会定殖在高金属浓度的环境中，提示鄱阳湖底泥

可能受到一定程度的重金属污染。
细菌门的相对丰度与它们的多样性有关，按 ９７％的相似性定义 ＯＴＵ 是因为细菌群落并不只含有少数高

丰度的基因型，而是含有大量独特的基因型。 相对丰富度高的细菌门比相对丰富度低的细菌门有更多的

ＯＴＵ，说明环境中不同细菌群体的丰度随着该群体内不同基因型的数目而改变，即环境中优势细菌种群的基

因型更加多样化。 类似的结果也在 Ｍøｌｌｅｒ 等人的研究［１６］ 中被发现，进一步验证了 Ｃｏｈａｎ 等人提出的假

说［１７］：一个细菌谱系在生境中的生态成功不是因为其中少数竞争力非常强的物种，而是取决于它的多样性，
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在细菌“种”内存在着不同的生态型，造成生态型不同的原因则是环境的变化，不同生态型之间的基因交换使

物种的竞争力得到增强。 这个假说可以解释为什么有些细菌可以广泛的分布在各种环境中，比如淡水环境中

的 Ｂｅｔａ⁃变形菌等。 而高丰度的细菌种类是否也在地化循环及营养动态过程中扮演着更为重要的角色，则需

要进一步的研究。

４　 结论

（１）鄱阳湖松门山湖区细菌群落多样性在底泥细菌与浮游细菌之间有较大差异，底泥细菌群落更加多样

化，物种更加丰富。 且底泥与浮游细菌群落结构并不相同。
（２）松门山湖区底泥细菌群落主要由 Ｄｅｌｔａ⁃变形菌、Ｂｅｔａ⁃变形菌和疣微菌组成；浮游细菌群落则主要由

Ｂｅｔａ⁃变形菌、拟杆菌和放线菌组成。
（３）鄱阳湖松门山湖区底泥、浮游细菌群落分别与来自其他淡水湖泊底泥、水体环境中的细菌群落相似。

其中会定殖在高金属浓度的环境中，具有变价重金属的氧化还原等功能的 Ｆｅ（Ⅲ）还原菌地杆菌属细菌在底

泥中相对丰度较大。
（４）底泥与浮游细菌群落在细菌门的相对丰度与其中 ＯＴＵｓ 的个数之间有显著相关性，即优势细菌种群

的基因型多样性更高。
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