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黄河内蒙古段表层沉积物细菌多样性及群落结构类型

王晓丽１，２，∗，其勒格尔１

１ 内蒙古自治区环境化学重点实验室， 呼和浩特　 ０１００２２

２ 内蒙古师范大学化学与环境科学学院， 呼和浩特　 ０１００２２

摘要：为掌握黄河内蒙古段表层沉积物微生物多样性、群落结构类型及其影响因素，采用高通量测序技术分析了 ６ 个采样点表

层沉积物中的微生物多样性及群落结构。 研究结果表明，黄河内蒙古段沉积物细菌丰度大小排序为乌拉特前旗（Ｈ３） ＞ 老牛湾

（Ｈ６） ＞ 临河（Ｈ２） ＞ 包头（Ｈ４） ＞ 托县（Ｈ５） ＞ 乌海（Ｈ１），微生物多样性排序为 Ｈ６ ＞ Ｈ２ ＞ Ｈ５ ＞ Ｈ４ ＞ Ｈ３ ＞ Ｈ１，乌海沉积物中

细菌丰度和微生物多样性都是最低的一个采样点。 黄河内蒙古段表层沉积物中三大优势菌群分别为变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，
相对丰度 ３２．３９％）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ，１３．２５％）和拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ，１２．１６％）。 细菌群落丰度与环境因子之间的冗余

分析结果显示，沉积物中总有机碳（ＴＯＣ）、离子交换容量（ＣＥＣ）和总磷（ＴＰ）、总氮（ＴＮ）等环境因子对黄河内蒙古段沉积物细

菌群落分布影响较大，负相关系数分别为 ８２．５％、８０．１％、８５．５％和 ８５．２％；微生物多样性与环境理化因子相关性分析结果表明，
黄河沉积物微生物多样性格局与对氮磷等营养物质的损耗有直接关系。
关键词：黄河内蒙古段表层沉积物；微生物多样性；群落结构；高通量测序技术
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沉积物是水生态系统中氮、磷等物质循环的重要场所［１⁃２］。 沉积物微生物通过同化、异化等代谢过程来

影响沉积物中氮、磷、碳等生源要素的矿化及生物地球化学循环过程，是水生态系统的重要组成部分［３］，在维

持水体环境稳定的过程中起着动植物无法取代的作用［４］。 另外，微生物对其周围环境变化非常敏感，其生态

系统中的微生物多样性及群落结构特征常可作为环境变化的指示因子［５⁃６］。 因此，全面了解水生态系统中沉

积物微生物群落组成及分布特征，对于管理和维护水生态环境具有深远的意义。 随着分子生物学的发展，具
有准确度高、通量大、成本低廉等优点的高通量测序技术在水体、沉积物、土壤微生物群落结构研究中得到广

泛应用［７］。 已有学者利用高通量测序技术对鄱阳湖典型湿地［８］、丹江口库区表层沉积物［９］、辽河口沉积

物［１０］微生物多样性和群落结构特征进行了研究。
黄河是中国北方的重要水系。 黄河内蒙古段自宁夏入内蒙古境内后呈拱形走向，在榆树湾出境，全长约

８００ 多公里。 内蒙古西部有五个沙漠，黄河内蒙古段河道泥沙淤积主要来源于内蒙古境内的乌兰布和沙漠和

库布齐沙漠［１１］，每年借风力约有两亿吨沙尘刮入黄河流域，含沙量很大，在黄河所有河段中具有一定典型性

和代表性。 对黄河内蒙古段沉积物⁃水界面间的研究主要集中在生源要素磷［１２⁃１４］、氮［１５⁃１６］在沉积物⁃水界面间

的吸附解吸特征及其与沉积物理化性质间的关系，对黄河内蒙古段沉积物微生物多样性和群落结构类型研究

较少。 因此，本研究通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 高通量测序技术分析黄河内蒙古段表层沉积物细菌多样性、丰度和群

落结构类型，探讨细菌群落与环境因子间的关系，了解沉积物细菌对生源要素氮、磷转化的驱动作用，为其生

物地球化学循环提供参考，并为黄河生态环境管理及微生物资源调控和利用提供科学依据。

１　 材料与方法

图 １　 黄河内蒙古段采样点站位分布图

Ｆｉｇ．１　 Ｓｋｅｔｃｈ ｍａｐ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ Ｙｅｌｌｏｗ Ｒｉｖｅｒ

１．１　 研究区概况

黄河内蒙古段自宁夏入内蒙古境内后首先进入乌

海市，呈几形走向，在榆树湾出境，全长约 ８００ 多公里。
黄河内蒙古流域贯穿内蒙古中部主要的工业、农业区，
是沿岸城市居民生活用水的主要来源。 流域内盆地是

重要的粮食生产基地。 同时人类的生产活动也日渐影

响着黄河流域的水生生态系统。 本实验所用沉积物样

品分别从乌海市、临河、乌拉特前旗、包头市、托县和老

牛湾 ６ 个地区采集，沉积物样品编号依次定为 Ｈ１、Ｈ２、
Ｈ３、Ｈ４、Ｈ５、Ｈ６。 乌海市是典型的煤矿区域，受周围煤

矿及洗煤厂的影响比较大；临河、乌拉特前旗是内蒙古

典型的农业区，属于著名的河套平原区域；包头市是内

蒙经济相对发达的工业城市，有包钢等大型企业；托县

为普通小型县城；老牛湾是著名旅游景点，在夏季及秋

季每年参观和游览的人较多。 ６ 个采样点分布图见图 １。
１．２　 样品采集与沉积物理化测定

采样时间为 ２０１６ 年 ７ 月份。 在样品采集现场，用便携式水质监测仪现场测定沉积物的温度、氧化还原电

位、电导率、溶解氧和 ｐＨ。 选用大小适宜的柱状采样器采集 ０—１０ ｃｍ 表层沉积物，每个采样点采集 ３ 个重复

样，放入采集袋中，冰箱冷藏待测。 上覆水水质指标见表 １。
黄河表层沉积物样品分析指标包括阳离子交换量（Ｉｏｎ ｅｘｃｈａｎｇｅ ｃａｐａｃｉｔｉｙ）、有机质（Ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ）、

９７５　 ２ 期 　 　 　 王晓丽　 等：黄河内蒙古段表层沉积物细菌多样性及群落结构类型 　
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总磷（Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ）、烧失量（Ｂｕｒｎｉｎｇ ｖｅｃｔｏｒ）。 阳离子交换量参照 ＥＤＴＡ⁃铵盐快速法测定，有机质采用重

铬酸钾法来测定，总磷测定采用过硫酸钾氧化消解法测定。

表 １　 上覆水水质指标

Ｔａｂｌｅ １　 Ｗａｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

样品
Ｓａｍｐｌｅ ｐＨ 溶解氧

Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｘｙｇｅｎ ／ （ｍｇ ／ Ｌ）
氧化还原电位

Ｒｅｄｏｘ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ／ ｍＶ
电导率

Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ ／ （ｕｓ ／ ｃｍ）

乌海 Ｈ１ ８．３４±０．０５ ７．４２±０．１２ ３５９±０．０５ ７４３±０．０６

临河 Ｈ２ ７．９０±０．０２ ７．６８±０．１０ ２７０±０．０７ ７４９±０．０８

前旗 Ｈ３ ８．５７±０．０３ ８．５７±０．１４ １０５±０．０８ ９３８±０．０３

包头 Ｈ４ ８．０２±０．０７ ６．９１±０．１５ ２４１±０．０２ ８５４±０．０２５

托县 Ｈ５ ７．９５±０．０６ ６．９８±０．１３ ２０８±０．０９ １０３４±０．０３５

老牛湾 Ｈ６ ８．１５±０．０２ ７．４１±０．１１ ３１４±０．０４ ７９６±０．０７２

１．２　 样品分析

１．２．１　 ＰＣＲ 扩增

提取的样品 ＤＮＡ 先用琼脂糖凝胶电泳检测，确定检测合格之后再通过荧光定量 ＰＣＲ 技术检测。 Ｂａｃｔ⁃Ｆ
（５′⁃ＧＴＴＡＡＴＡＣＣＴＴＴＧＣＴＣＡＴＴＧＡ⁃ ３′）和 Ｂａｃｔ⁃Ｒ（５′⁃ＡＣＣＡＧＧＧＴＡＴＣＴＴＡＡＴＣＣＴＧＴＴ⁃ ３′）为本文选用的引物。
其中，ＰＣＲ 反应体系包含 ２．５ μＬ １０ × ＰＣＲ 缓冲液，１．６ μＬ ｄＮＴＰ （２．５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ，ＴａＫａＲａ），１ μＬ 上下游引物（１０
μｍｏｌ ／ Ｌ）， ０．１２５ μＬ ｒＴａｑ ＤＮＡ 聚合酶（５ Ｕ ／ μＬ），模版 ＤＮＡ ２ μＬ，最终用去离子水补充至 １６．７３ μＬ。 反应条

件设置为 ９５ ℃ 预变性 ４ ｍｉｎ，３０ 个循环，９５ ℃变性 ３０ ｓ、５７ ℃退火 ３０ ｓ、７２ ℃延伸 ３０ ｓ，最终 ７２℃延伸 １０
ｍｉｎ。 最终要得到符合 ＭｉＳｅｑ 高通量测序要求的目标 ＤＮＡ 片段。
１．２．２　 Ｍｉｓｅｑ 平台高通量测序

１６Ｓ 数据库测序是指对环境样品微生物的 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因的 ＰＣＲ 扩增产物进行高通量测序后将测序数

据与已有的 １６Ｓ ｒＤＮＡ 数据库进行比对分析，对环境样品中的微生物群落多样性进行研究。 其中 ＰＣＲ 反应的

３０ μＬ 体系包含 １５ μＬ 高保真 ＰＣＲ 混合剂（Ｎｅｗ Ｅｎｇ⁃ｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ），０． ２ μｍｏｌ ／ Ｌ 的正反引物以及 ２ μＬ 的模版

ＤＮＡ。 ＰＣＲ 反应条件为 ９５ ℃预变性 ５ ｍｉｎ，４０ 个循环，５７ ℃退火 ３０ ｓ，７２ ℃延伸 ２０ ｓ，７２ ℃最终延伸 ５ ｍｉｎ。
ＰＣＲ 产物通过琼脂糖凝胶电泳检测并确定合格后在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 平台进行更进一步测序。
１．２．３　 测序数据处理

扩增序列的处理主要包括截去条形码和引物序列。 最终通过 Ｆｌａｓｈ１． ２． ７ 软件对序列进行拼接和用

Ｑｉｉｍｅ１９．１．０ 等软件进行更加精确与严格的序列质量检测和筛选得到有效序列。 其中碱基测序精确程度用 Ｑ
值表示，然后采用 ＵＣＬＵＳＴ 等方法进行 ＯＴＵ（ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ）聚类，并将把物种操作单元之间的相

似性等于或大于 ９７％的有效序列归为同一分类单元。 基于 ＯＴＵ 分析结果可以进行多种样品稀释性曲线分析

并计算 Ｃｈａｏ１ 丰度指数、覆盖度（Ｃｏｖｅｒａｇｅ）和香农（Ｓｈａｎｎｏｎ）多样性指数。 采用 ＲＤＦ Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 贝叶斯算法对

ＯＴＵ 代表序列进行分类学分析。

２　 结果与分析

２．１　 沉积物样品微生物多样性分析

群落生态学中，α 多样性主要关注单样本的多样性分析，可以反映微生物群落中物种的数目，通过一系列

统计学指数的分析来估计环境群落的物种丰度和多样性。 ６ 个采样点的沉积物样品所获得的多样性数据列

于表 ２。 由表 ２ 可知，６ 个采样点的沉积物样品 ＡＣＥ 多样性指数在 ６７５８．６３—１２９５８．８１ 之间，Ｃｈａｏ１ 多样性指

数范围在 ６０７９．６１—１１５２５．４５ 内。 ＡＣＥ 和 Ｃｈａｏ１ 多样性指数表明沉积物样品细菌丰度，其数值越大，样品细菌

丰度就越高。 ６ 个样品细菌群落丰度大小为：Ｈ３ ＞ Ｈ６ ＞ Ｈ２ ＞ Ｈ４ ＞ Ｈ５ ＞ Ｈ１。 香农威纳多样性指数在 ９．４６—
１０．５７ 以内，其数值比较高，说明 ６ 个采样点都具有比较高的微生物多样性，其排序结果为：Ｈ６ ＞ Ｈ２ ＞ Ｈ５ ＞
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Ｈ４ ＞ Ｈ３ ＞ Ｈ１。 与其他 ５ 个采样点相比，Ｈ１ 点的细菌群落丰度及微生物多样性明显都比较低。 表中

Ｃｏｖｅｒａｇｅ 表示测序深度，从其值来看，除了 Ｈ１ 和 Ｈ５ 较低外，其余数值都比较高，高达 ９６％，说明各样本文库

的覆盖率比较全面，序列没有被测出的概率较低。 该结果与本研究中稀释曲线预测结果一致。

表 ２　 微生物多样性一览表

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ａｒｃｈａｅａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

序列
Ｏｒｄｅｒ ／ 条 ＯＴＵＳ ＡＣＥ 指数

ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ
Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

覆盖率
Ｃｏｖｅｒａｇｅ ｒａｔｅ

乌海（Ｈ１） ２４４６０ ３３０６ ６７５８．６３ ６０７９．６１ ９．４６ ０．８９９４

临河（Ｈ２） ５９６５６ ６３９８ １０２２３．６１ ９１４４．３６ １０．３５ ０．９３８６

前旗（Ｈ３） １０４３９９ ８６９５ １２９５８．８１ １１５２５．４５ ９．９６ ０．９５７７

包头（Ｈ４） ４８４０８ ５８２５ １０６４４．９７ ９５４１．０２ １０．０４ ０．９２１９

托县（Ｈ５） ２４８２２ ４４１９ ９０６９．６８ ８３２９．０９ １０．３１ ０．８７１９

老牛湾（Ｈ６） ７２１５５ ７８０４ １２２６８．７７ １０８７９．５８ １０．５７ ０．９３５９

图 ２　 黄河沉积物样品的主坐标分析

　 Ｆｉｇ． ２ 　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ ｆｒｏｍ

Ｙｅｌｌｏｗ Ｒｉｖｅｒ

黄河内蒙古段 ６ 种表层沉积物样品主坐标分析如

图 ２ 所示。 由图可见，第一主轴 （ ＰＣ１），第二主轴

（ＰＣ２）和第三主轴（ＰＣ３）的奉献率分别为 ５０．３７％，３０．
１４％和 １０．６７％。 图中 Ｈ３ 和 Ｈ４ 之间的距离最近，表明

两者的沉积物微生物群落构成及丰度都相近。 Ｈ６ 和

Ｈ２，Ｈ６ 和 Ｈ５ 沉积物微生物群落构和丰度也比较相近，
但相似性小于 Ｈ３ 和 Ｈ４ 沉积物样品微生物组成。 Ｈ１
与其他 ５ 种沉积物样品微生物群落组成之间差异都比

较大。 这与我们基于高通量测序的微生物多样性和丰

度研究中所得出的结果一致，乌海（Ｈ１）沉积物样品微

生物多样性和丰度在 ６ 种样品中都是最低。
２．２　 黄河沉积物样品细菌群落结构及类型

本研究 ６ 个采样点沉积物样品的 ３６４４７ 个 ＯＴＵＳ
分属于 ３６５ 个门，１１２８ 个纲，２１７０ 个目，３３６０ 个科，４７２２
个属，可见黄河内蒙古段沉积物有着比较丰富的微生物

多样性。 通过与 Ｇｒｅｅｎ ｇｅｎｅ ｄａｔａｂａｓｅ 中的已知序列进行比对后，对黄河沉积物样本中的细菌群落结构有了初

步的了解。 黄河表层沉积物样品主要细菌种类在门纲目科属水平上的相对丰度见图 ３ 至图 ７。 由图可见，黄
河沉积物样本细菌群落在门水平上，变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，相对丰度为 ３２．３９）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ，相对

丰度为 １３．２５％）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ，相对丰度为 １２．１６％）占据了总细菌群落丰度的 ５０％以上。 说明这

三类细菌在黄河内蒙古段沉积物中为优势菌群。 在变形菌门中发现的主要种类有 α⁃变形菌纲

（ＡｌｐｈａＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）， β⁃变形菌纲 （ ＢｅｔａＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）， γ⁃变形菌纲 （ ＧａｍｍａＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）， δ⁃变形菌纲

（ＤｅｌｔａＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）等四种，其中 β⁃变形菌纲占据了变形菌总丰度的 ３６．９８％，δ⁃变形菌纲所占相对丰度为

２３．８６％，α⁃变形菌纲所占相对丰度为 ２０．８９％，γ⁃变形菌纲所占相对丰度为 １５．８６％。 由此可见，β⁃变形菌纲在

黄河内蒙古段沉积物中生态位置中占据比较重要的位置。
本研究中发现的含量比较多的细菌类群还包括后壁菌门（ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ，相对丰度为 ７． ７１），酸杆菌门

（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ，相对丰度为 ６．１５），放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ，相对丰度为 ７．１０），它们的相对丰度均在 ６％以上。
本研究还发现了芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ），疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａｅ），蓝细菌门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ），硝
化螺旋菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ），螺旋体门（ Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ），绿菌门（Ｃｈｌｏｒｏｂｉ），梭杆菌门（ Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｅｓ），浮霉菌门

（Ｐｌａｎｃｔｏｎｙｃｅｔｅｓ）等相对丰度比较少的种群。 此外，在我们的比对结果中有 ５％的细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列在

１８５　 ２ 期 　 　 　 王晓丽　 等：黄河内蒙古段表层沉积物细菌多样性及群落结构类型 　
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基因库中没找到相似序列或所占比非常少，所以将其一并划分为其他（Ｏｔｈｅｒ），这些序列也许是至今为止尚未

被发现的一些新的微生物种类或是在这个环境中从来没培养的微生物的一部分。

图 ３　 沉积物样品主要细菌种类在门水平上的相对丰度

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｃｌｏｎｅ ｌｉｂｒａｒｉｅｓ ｉｎ ｓｅｄｉｍｅｎｔ ｏｆ Ｙｅｌｌｏｗ Ｒｉｖｅｒ

２．３　 黄河沉积物微生物多样性与环境因子之间的关系

沉积物理化指标测定结果见表 ３。 ＣＥＣ 最大值是乌海沉积物，最小值是乌拉特前旗；ＴＯＣ 最大值是乌海

沉积物，最小值是乌拉特前旗；ＴＰ 最大值是乌海沉积物，最小值是老牛湾；ＬＯＩ 最大值是乌海沉积物，最小值

是包头。

表 ３　 沉积物的理化参数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ

采样点
阳离子交换量
ＣＥＣ ／ （ｃｍｏｌ ／ ｋｇ）

有机质
ＴＯＣ ／ ％

总磷
ＴＰ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

烧失量
ＬＯＩ ／ ％

乌海 Ｈ１ ２２．３１ １．４８ ９５．０５ ２．９０

临河 Ｈ２ ５．３０９ ０．４１ ６２．０５ ２．４４

前旗 Ｈ３ ２．４８５ ０．６０ ３４．２７ ２．３７

包头 Ｈ４ ３．８１９ ０．２２ ４１．１６ ２．１７

托县 Ｈ５ ３．１０６ ０．２５ ４１．５８ ２．６６

老牛湾 Ｈ６ ３．７５０ ０．５６ １５．６１ ２．６３

黄河内蒙古段表层沉积物门分类水平上的细菌群落与环境因子之间的冗余分析结果如图 ８ 所示。 分析

结果显示，沉积物中 ＴＯＣ、ＣＥＣ 和 ＴＰ 等环境因子对黄河内蒙古段沉积物细菌群落分布影响较大。 有研究报

道对细菌群落及其环境影响因子进行冗余分析（ＲＤＡ） ［３， １ ７⁃１８］结果表明，发现 ＴＯＣ、总氮（ＴＮ）、ＴＰ 等环境因子

对沉积物细菌分布影响显著，与本研究所得结果基本一致。
黄河内蒙古段表层沉积物微生物多样性指数与各形态氮和环境理化因子做相关性分析结果见表 ４。 数

据处理中使用 ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ１９．０ 软件对各组数据进行双变量相关性分析，得出显著性概率 Ｐ 值（∗：Ｐ ＜
０．０５，说明 ０．０５ 水平（双侧）显著相关）。 从表 ４ 可知，黄河沉积物各样品细菌群落多样性 Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数

与沉积物中 ＴＮ、ＴＰ 呈显著负相关，说明黄河沉积物细菌群落丰度的大小对氮磷等营养物质的损耗有直接关

２８５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４０ 卷　
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图 ４　 沉积物样品主要细菌种类在纲水平上的相对丰度
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系；与沉积物中铁锰氧化态氮（ＩＭＯＦ⁃Ｎ）、碳酸盐结合态氮（ＣＦ⁃Ｎ）呈显著负相关，可能对可转化态氮的释放与

转化有着很显著的影响。 而 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数仅与 ＩＭＯＦ⁃Ｎ、ＣＦ⁃Ｎ 呈显著负相关，说明微生物群落的多样性对铁

锰氧化态氮和碳酸盐结合态氮的释放有促进作用。 沉积物 ＣＥＣ 的大小基本上代表了沉积物可能保持的养

分，这三种指数均与 ＣＥＣ 呈显著负相关关系，说明微生物群落的多样性会消耗沉积物养分。 相关性分析结果

表明，大多情况下微生物群落多样性及丰度在不同程度上会促进氮形态的转化和释放，但其过程复杂多样，因
此微生物在氮形态转化中的具体作用还需进一步探索和研究。

表 ４　 多样性指数与各形态氮、环境因子之间的相关性分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｂｅｔｗｅｅｎ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｏｒｍｓ ａｎｄ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ

总氮
Ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ

总磷
Ｔｏｔａｌ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

氨氮
Ａｍｍｏｎｉａ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ

硝氮
Ｎｉｔｒａｔｅ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ

离子交
换态氮
ＩＥＦ⁃Ｎ

碳酸盐
结合态氮

ＣＦ⁃Ｎ

铁锰氧
化态氮
ＩＭＯＦ⁃Ｎ

有机态与
硫化物

结合态氮
ＯＳＦ⁃Ｎ

阳离子
交换量
ＣＥＣ

ＡＣＥ 指数 ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ －０．８５２∗ －０．８５５∗ ０．６８０ ０．６２４ －０．５４７ －０．８９１∗ －０．８３１∗ ０．３０７ －０．８０１

Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ －０．８４７∗ －０．８３６∗ ０．５８９ ０．６３２ －０．５４８ －０．８９４∗ －０．８５０∗ ０．３１６ －０．８２４∗

香农指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ －０．４４３ －０．５３１ －０．２５８ ０．７９２ －０．１１５ －０．７５１ －０．８１８∗ －０．０５８ －０．７８

３　 讨论

３．１　 优势细菌组成及功能

物种多样性是维持生态系统正常功能的前提条件［１９］。 对 ６ 个黄河表层沉积物细菌群落组成进行研究，
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图 ５　 沉积物样品主要细菌种类在目水平上的相对丰度
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发现其主要由变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，３２．３９％）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ，１３．２５％）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ，
１２．１６％），后壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ，７．７１％），酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ，６．１５％），放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ，７．１０％）组
成，序列总和占全部序列的 ７８．７６％，说明这六类细菌在黄河内蒙古段沉积物中为优势菌群，表现出群落组成

的丰富性。 黄河沉积物细菌群落组成与之前研究的黄河三角洲湿地［２０］、丹江口库区［９］、太湖［２１］、北运河［２２］

等河流及其海洋［２３］等水体的沉积物细菌组成类群相似，但又有区别。 王鹏等［８］ 鄱阳湖典型湿地主要菌群为

变形菌门、酸杆菌们、绿弯菌门、硝化螺旋菌门、厚壁菌门等； 阴星望等［９］ 丹江口库区表层沉积物主要菌群为

变形菌门、绿弯菌门、拟杆菌门、疣微菌门、硝化螺旋菌门等；郭建丽等［２４］ 双台子河口沉积物主要菌群是变形

菌门、放线菌门、拟杆菌门、酸杆菌门以及绿弯菌门。 研究表明这些沉积物细菌群落的丰富性和多样性使沉积

物在营养盐循环、有机物降解、重金属形态转化等方面起着重要的生态功能［２５］。
变形菌门是一大类细菌群落，在很多细菌群落研究中都具有最高的相对丰度，如南海北部和黄海西北部

沉积物［２６⁃２７］，但在不同海域表层沉积物基因文库中所占的比例差异较大，卡斯卡底古陆边缘次表层沉积物中

变形菌门含量占文库比例高达 ９５％［２８］，而在日本 Ｎａｎｋａｉ 海槽 １１７６ 站位次表层沉积物中，变形菌门仅占基因

文库的 ２２％［２９］。 东海陆架表层沉积物中变形菌门占细菌文库近 ５０％［３０］；崇明东滩表层沉积物变形菌门占文

库的比例在 ２２．４％—３４．６％［３１］。 本研究中黄河内蒙古段沉积物中主要的微生物类群是变形菌门，占文库的比

例为 ２７．５１—４２．２８％，平均值为 ３２．３９％。
变形菌门不同纲的菌群在沉积物中的丰度变化也是微生物群落结构研究中的一个重要指标。 海洋及近

海沉积物中变形菌门以 γ⁃变形菌纲为主［３２］；双台子河口沉积物中细菌多样性研究表明 δ⁃变形菌纲占基因文

库的 ６０％，为绝对优势菌群［２４］。 本研究区变形菌门主要包括（按丰度大小排序） β⁃变形菌纲（３６．９８％）、δ⁃变
形菌纲（２３．８６％）、α⁃变形菌纲（２０．８９％）和 γ⁃变形菌纲（１５．８６％）。 α⁃变形菌纲和 β⁃变形菌纲是淡水细菌群落

中一个典型的优势类群［３３⁃３４］，包括了能与植物共生的固氮细菌［３５］，可为土壤提供更强的固氮能力。 β⁃变形菌
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图 ６　 沉积物样品主要细菌种类在科水平上的相对丰度
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纲经常利用有机物分解产生的氨气、甲烷等营养物质，β⁃Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 更易存活于受污染的环境中［３６］，它可

作为环境质量监测与评价的生态指标［２７］。 在黄河沉积物中 β⁃变形菌丰度最大，推测本研究采样地点可能受

到了陆源排污或其他人类活动的影响。
δ⁃变形菌纲包含了以其他细菌为食的细菌，对沉积物氮、磷、硫和有机质循环有重要作用［３７］。 细菌群落

丰度指数与 ＴＮ、ＴＰ、碳酸盐结合态氮（ＣＦ⁃Ｎ）和铁锰氧化态氮（ＩＭＯＦ⁃Ｎ）在 Ｐ ＜ ０．０５ 水平呈显著负相关关系，
说明黄河沉积物细菌群落丰度的大小与氮磷等营养物质的损耗有直接关系。

黄河内蒙古段沉积物中相对丰度第二高的类群是绿弯菌门。 绿弯菌门是一类通过光合作用，以二氧化碳

为碳源产生能量的细菌［３８］，但它们是兼性厌氧生物，因此在光合作用中不产生氧气，从而不能固氮。 另有研

究表明绿弯菌门在水位频繁变化的潮间带土壤含量较高，黄河沉积物中较高的绿弯菌门丰度可能与其春季水

位低、夏季水位升高交替水位变化有关。 黄河水体中相对丰度居于第三位的细菌类群是拟杆菌门。 拟杆菌门

广泛存在于各类环境中，如海洋、土壤或与人类活动的生活环境中，它是普遍存在的共栖类群。 朝鲜东海沉积

物中拟杆菌的丰度也较高［３９］，而这株菌一般来源于动物或人类粪便，因此推测本研究采样地点可能受到了陆

源排污或其他人类活动的影响。 这些细菌类群以纲为单位中，也主要包括变形菌纲、酸杆菌纲、黄杆菌纲、拟
杆菌纲、放线菌纲等 ５ 大类群。 Ｆｏｕｌｑｕｉｅｒ 等［４０］研究认为干湿交替的环境有利于一部分细菌的生长，永久淹没

区和干湿交替区土壤的微生物群落存在结构性差异，使得永久淹没区的黄河沉积物中绿弯菌门，酸杆菌门，厚
壁菌门是与淡水生态系统中不同的菌群。

黄河沉积物中还含有少量疣微菌（相对丰度 ２．５％），关于疣微菌门的研究还很少。 疣微菌门是革兰氏阴

性细菌， 在海洋动物、南极沿岸沉积物和海水等环境中存在［４１］， 能在厌氧条件下进行亚硝化作用。 Ｆｒｅｉｔａｓ
等［４２］对疣微菌门在全球海洋环境的分布和多样性的研究发现，疣微菌在海洋沉积物细菌群落中占 １．４％，
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图 ７　 沉积物样品主要细菌种类在属水平上的相对丰度
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Ⅰ型和Ⅳ型亚门是沉积环境中丰度最高的类群， 对海洋中碳的生物地球化学循环有着重要作用。
３．２　 细菌群落丰度的空间格局

黄河沉积物细菌群落丰度大小为乌拉特前旗＞老牛湾＞临河＞包头＞托县＞乌海。 在这六个采样点中，乌拉

特前旗黄河沿岸是典型的农业区，采样时间是黄河丰水期，黄河水量已经覆盖了春季种植的土地，农民使用的

化肥可能会进入水体及沉积物中，在营养物质充分的条件下，导致该地区的细菌群落丰度最高。 聂三安等［４３］

研究施肥对微生物群落结构和多样性的影响，发现施肥处理土壤中部分微生物群落的相对丰度高于不施肥处

理的土壤，说明施肥能够为微生群落提供良好的生长环境。 所以，农业区微生物群落丰度较高，这与本实验样

品中典型农业区⁃乌拉特前旗的细菌群落丰度较高的结果相符。 其次是老牛湾采样点，老牛湾是著名的旅游

地区，多年人类活动的影响对老牛湾的水质及沉积物有一定影响，其地理位置处于峭壁围绕中，温度等自然条

件相对温和，其细菌群落丰度较高。
乌海沉积物中细菌丰度和微生物多样性都是最低的一个采样点。 乌海地区是产煤地区，流经乌海的黄河

由于受周围煤矿及洗煤厂的影响，黄河水的颜色偏灰黑，是所采样品中生态环境较差的一个区域。 本研究六

个样品中乌海沉积物中 ＣＥＣ、ＴＯＣ、ＴＰ、ＬＯＩ 含量最高，丰富的有机营养可能促进特定菌类在此富集，可能会限

制其他很多种微生物的生长，因而使得乌海沉积物细菌多样性指数偏低，细菌群落丰度最低［３１］。 乌海沉积物

中绿弯菌门所占含量很高（２９．７％），仅次于变形菌门（３０．２％）；厌氧绳菌纲（Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｅ）在纲水平中含量最

高，达到 ２７％；在属水平中硫杆菌含量最高，达到 ５．５％。 乌海沉积物中绿弯菌门是六个采样点中最高的采样
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图 ８　 沉积物样品细菌群落与理化指标的冗余分析
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点，这些数据说明乌海段黄河水水质与其他采样点水质存在差异，该结果与望塘污水厂尾水排口处的研究结

果一致［４４］。 绿弯菌门是 ２０ 世纪 ８０ 年代才被认可的一个新的系统发育分支，被认为在低氧和厌氧环境中发

挥重要作用，而且乌海沉积物中厌氧绳菌纲含量最高，这表明乌海沉积物是含氧量较低的沉积物环境。
在包头采样点中，δ⁃变形菌纲含量最高，其序列与来源与受重金属和石油烃污染的突尼斯海峡沉积物［４５］

的细菌序列的相似度最高，而且包头是内蒙古重要的工业城市，黄河包头段可能受重金属的影响比较大。
３．３　 细菌群落空间格局的关键影响因子

研究表明，沉积物中的总磷，总氮，有机质含量和 ｐＨ 值等环境因子都能不同程度的影响沉积物中细菌群

落组成［４６］。 阴星望等［９］分析丹江口库区表层沉积物细菌群落与环境因子之间的相关性发现 ｐＨ 值，总磷，氨
氮和有机质含量为主要影响因子。 本实验采用了冗余分析（ＲＤＡ）对黄河表层沉积物样品细菌群落和环境因

子进行分析，结果表明沉积物中的 ＴＯＣ、ＣＥＣ 和 ＴＰ 等环境因子对黄河内蒙古段沉积物细菌群落分布影响较

大。 该结果与 Ｌｉｕ 等［４６］，Ｓｏｎｇ 等［４７］研究结果类似。 为进一步明确环境因子和细菌群落之间的相关关系，将
微生物多样性指数与环境因子之间采用 ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ１９．０ 进行了相关分析。 结果发现，微生物多样性指数

与沉积物 ＴＰ，ＴＮ，ＥＣＥ 等环境因子呈负相关关系。 戴雅婷等［４８］研究也发现 ＴＮ，ＴＯＣ 是影响细菌群落组成的

重要因素，这与本实验结果相符。 经过分析，沉积物 ＴＰ，ＴＮ，ＣＥＣ 含量的大小基本上代表了沉积物可能含有

的养分，黄河内蒙古段沉积物细菌群落多样性指数与 ＴＰ，ＴＮ，ＥＣＥ 等呈显著负相关关系，说明微生物群落的

多样性会消耗沉积物养分。

７８５　 ２ 期 　 　 　 王晓丽　 等：黄河内蒙古段表层沉积物细菌多样性及群落结构类型 　
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４　 结论

（１）高通量测序结果表明黄河内蒙古段 ６ 个表层沉积物样品中 ６４４７ 个 ＯＴＵＳ 分属于 ３６５ 个门，１１２８ 个

纲，２１７０ 个目，３３６０ 个科，４７２２ 个属。 分析覆盖度数据和稀释性曲线结果表明样品中还有很多没有分类或未

培养的细菌。
（２）变形菌门是黄河表层沉积物样品中相对丰度最高的菌门，相对丰度高达 ３２．３９％。 其次是绿弯菌门

（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ， １３． ２５％）、 拟 杆 菌 门 （ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ， １２． １６％）、 后 壁 菌 门 （ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ， ７． ７１％）、 放 线 菌 门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ，７．１０％）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ，６．１５％）。
（３）细菌群落丰度与环境因子之间的冗余分析结果显示，沉积物中总 ＴＯＣ、ＣＥＣ、ＴＰ 和 ＴＮ 等环境因子对

黄河内蒙古段沉积物细菌群落分布影响较大；微生物多样性与环境理化因子相关性分析结果表明，黄河沉积

物微生物多样性对氮磷等营养物质的损耗有直接关系。
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