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滦河干流中上游浮游细菌群落多样性及其影响因素
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摘要：浮游细菌是河流生态系统中营养元素的转运者和能量流动的主要贡献者，其群落组成和多样性会受沿途河岸带环境的影

响，但目前对开放流动水体中浮游细菌群落的研究还不足。 研究使用高通量测序方法，获取了滦河中上游 ２１ 个样点的浮游微

生物群落数据，并结合遥感数据和水体理化指标进行分析，探讨浮游细菌群落结构与水环境因子的关系。 结果表明：（１） 变形

菌门和放线菌门是滦河干流中占据优势地位的门类。 （２） 群落 Ｃｈａｏ１ 丰富度指数与 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 多样性指数均与采样点距河流

源头距离存在显著负相关（Ｐ＜０．０５），其中 Ｃｈａｏ１ 丰富度指数在河流中段的反常升高暗示着外源性偶见种在该河段的大量涌

入。 （３） 采样点距源头距离与细菌群落组成相关性最高；以距源头距离作为控制变量，只有总氮、硝酸盐氮、氨氮与细菌群落组

成相关（Ｐ＜０．０５），表明距源头距离所代表的滞水时间和氮营养盐对细菌群落组成存在显著影响。 （４） 在 ４ 种土地利用因子

中，无论是否以距源头距离作为控制变量，只有建设用地占比与细菌群落组成相关（Ｐ＜０．０５）；若以硝酸盐氮、电导率作为控制

变量，则建设用地占比与细菌群落组成在 α＝ ０．０５ 的显著性水平下不再显著相关；若以总氮、氨氮、ｐＨ、叶绿素 ａ 和流速作为控

制变量，则建设用地占比与细菌群落组成在 α＝ ０．１ 的显著性水平下不再显著相关。 上述结果表明，建设用地对于浮游细菌群

落的组成存在影响，包括通过改变硝酸盐氮的排放而造成的直接影响，以及通过改变河流的水文和理化条件而造成的间接

影响。
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城市工业和生活废水的排放，使得大量含氮、磷物质进入河流，导致水体富营养化，造成河流的严重污染

和水生生态系统的退化［１］。 浮游细菌作为水体环境中元素循环和能量流动的主要承担者，在生物地球化学

循环过程中起着关键作用［２—５］。 河流中的浮游细菌与水环境具有较为复杂的相互作用，其群落多样性的变化

能敏感地反映出水体环境的变化［６—７］。 有研究表明，人类活动产生的外源性营养输入会对水体浮游微生物群

落产生显著影响［８］。 由于居民的生活用水等通常来自于周边河流，水体中致病微生物的种类和来源也与公

共卫生问题密切相关［９］。 研究水体浮游细菌群落特征随水环境的变化将有助于深入揭示人类活动对水生态

的影响特征。
然而，以往有关的研究多集中于季节、水体理化指标、营养盐指标等对浮游细菌群落的影响方面，通常并

未考虑河岸带土地利用因素的影响作用。 河岸带的土地利用结构和组成，对水体环境中的营养盐浓度以及水

文过程等均会产生深刻影响，进而影响到河流浮游微生物的群落结构［１０—１１］。 河岸带范围内较高精度的土地

利用空间数据可以借助遥感技术获得，通过将之整合进水环境因素对浮游细菌群落影响的分析之中，有助于

辨明河岸带土地利用组成结构与水环境以及浮游细菌群落间的关系，进而为解决水污染及其导致的环境问

题，例如水华等提供新的研究视角和研究方法。
本文中的案例研究区位于滦河中、上游一带，其汇入的潘家口水库和大黑汀水库是“引滦入津”工程的重

要水源地。 水体浮游细菌群落与水质的关系，将直接反映“引滦入津”工程中的水资源质量，也关联着天津市

民的饮水安全。 通过研究河岸带土地利用和水环境因子以及与河流浮游微生物群落多样性间的关系，明确水

环境对浮游微生物群落的影响，揭示河岸带土地利用变化的水生态效应，将有助于加深对河流生态系统的了

解，并为滦河流域的土地利用结构优化和河流生态健康保护提供案例参考和科学支撑。

１　 材料与方法

１．１　 研究区域概况

研究区位于华北平原东北部的滦河流域中上游区域（１１５°３２′—１１８°５３′Ｅ， ４０°１１′—４２°４５′Ｎ），总面积

３．６×１０４ ｋｍ２。 滦河发源于内蒙古和河北的坝上高原，干流迂回曲折，全长约 ６２０ ｋｍ，水系发达，支流众多，自
西北向东南流经内蒙古自治区和河北省的多个县、旗、区，其中上游诸支流汇入滦河干流后，于河北省迁西县

流入潘家口水库和大黑汀水库，年平均径流量 １３．３×１０８ｍ３ ［１２—１３］。 研究区地处典型的温带大陆性季风气候

区，多年平均气温 ６． １℃；月平均气温 ７ 月最高（２１． ９℃），１ 月最低（ － １２． ０℃）。 年平均降水量 ４４４． １ｍｍ
（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｄａｔａ．ｃｍａ．ｃｎ）。 研究区内林地、农业用地、建设用地、草地、水域和其他用地占比分别为 ５６． ９％、
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１８．３％、３．９％、１７．９％、１．６％和 １．５％，其中草地主要分布在西北部的上游地区，农业用地主要分布在河流两岸的

沿河平坦阶地一带，建设用地主要分布在南部各个支流与干流的汇流处（图 １）。

图 １　 滦河流域及采样点分布示意图

Ｆｉｇ．１　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｌｕａｎｈｅ Ｒｉｖｅｒ ｂａｓｉｎ

１．２　 样品采集

依据分层采样原则，样点覆盖滦河干流中上游河岸带各类土地利用类型，同时也尽可能考虑空间分布的

均匀性、交通可达性等因素，共布设样点 ２１ 个，于 ２０１８ 年 ４ 月—５ 月（春季）进行水样采集，流程如下：
（１）用于测定水质指标的水样：使用 １Ｌ 有机玻璃采水器在采样点所在位置河心或距离河岸 ５ ｍ 处进行

水样采集（深度约为 ０．５ｍ），采集 ３ 次并在容器中充分混合。 将混合后的水样分为 ２ 份，一份为不做任何处理

的原始水样；另一份水样经孔径为 ０．４５ μｍ 的 Ｗｈａｔｍａｎ ＧＦ ／ Ｃ 玻璃纤维膜（Ｗｈａｔｍａｎ，ＵＫ）过滤，过滤后的滤膜

避光冷藏保存，用于测定叶绿素 ａ（Ｃｈｌａ）和总悬浮固体（ＳＳ）。 两份水样均加入少量浓硫酸（Ｈ２ＳＯ４）酸化保

存。 盛装水样的聚乙烯样品瓶预先用 １∶１０ 盐酸溶液浸泡 ２４ｈ，用蒸馏水洗净并晾干；玻璃纤维素滤膜预先在

４５０℃温度下烘烤 ６ｈ，并用万分之一天平称取其质量，以供后续悬浮性固体的测定。 水样保存在低温保存箱

中，并在短时间内运回实验室，在－２０℃的条件下冷冻储存。
（２）用于 １６Ｓ ｒＤＮＡ 测序的水样：使用预先消毒过的聚乙烯桶收集，采集原则同上，每个样点收集三份平

行样本（每个 ０．９Ｌ）。 水样先后通过 ２ 种孔径的滤膜（２．０μｍ， ０．８μｍ，Ｗｈａｔｍａｎ，ＵＫ）进行过滤，以去除砂砾和

杂质，增加后续富集效率，并使得绝大多数浮游微生物通过［１４—１６］。 最后使用孔径为 ０．２２μｍ 的混合纤维素滤

膜（Ｗｈａｔｍａｎ，ＵＫ） 对水样进行过滤，将浮游细菌富集在滤膜上。 滤膜用铝箔包裹后保存在液氮罐中

（－１９６℃）。
１．３　 水质指标测定

水质指标测定分为现场测定和实验分析两部分，共测定 １２ 个指标。 （１）现场测定：溶解氧（ＤＯ）使用便

携式溶解氧仪（ＹＳＩ Ｉｎｃｏｒｐｏｒａｔｅｄ Ｃｏｍｐａｎｙ，ＵＳＡ）测定；流速（Ｖｅｌ）使用流速仪（ＦＬＯＷＡＴＣＨ，ＪＤＣ Ｅｌｅｃｔｒｏｎｉｃ ＳＡ，
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Ｓｗｉｔｚｅｒｌａｎｄ） 测定； 电导率 （ ＥＣ）、 ｐＨ 和水温 （ Ｔｅｍ） 使用电导率仪 （ ＭＥＴＴＬＥＲ⁃ＳＧ ＤＵＯ， Ｍｅｔｔｌｅｒ Ｔｏｌｅｄｏ
ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ ＬＴＤ，ＵＳＡ）测定［１７］。 （２）实验分析：高锰酸盐指数（ＣＯＤＭｎ）、总氮（ＴＮ）和总磷（ＴＰ）使用原始水

样测定；ＣＯＤＭｎ采用高锰酸盐滴定法；ＴＮ 采用紫外分光消解法；ＴＰ 采用钼锑抗分光光度法；氨氮（ＮＨ３⁃Ｎ）和
硝酸盐氮（ＮＯ３⁃Ｎ）使用过滤水样测定；ＮＨ３⁃Ｎ 采用纳氏试剂比色法；ＮＯ３⁃Ｎ 采用紫外分光光度法；悬浮性固体

（ＳＳ）和叶绿素 ａ（Ｃｈｌａ）使用滤膜上的残余物进行测定；ＳＳ 采用称重法测定；Ｃｈｌａ 采用丙酮分光光度法进行

测定［１８］。
１．４　 细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 的提取、处理和测序

将附有浮游细菌的 ０．２２μｍ 混合纤维素薄膜溶解于 ２ ｍＬ 丙酮（Ｂｅｉｊｉｎｇ Ｃｈｅｍｉｃａｌ Ｗｏｒｋｓ，Ａ．Ｒ．）中，使用

Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ． Ｗａｔｅｒ ＤＮＡ Ｋｉｔ 试剂盒（Ｏｍｅｇａ，ＵＳＡ）提取 ＤＮＡ。 使用简并 ＰＣＲ 引物 ７９９Ｆ［１９］ 和 １１９３Ｒ［２０］ 对细菌的

１６Ｓ ｒＤＮＡ 基因可变区 Ｖ５—Ｖ７ 进行 ＰＣＲ 扩增，每份三组平行。 反应条件如下：９８℃预变性 ３０ ｓ；９８℃变性

１０ ｓ，５５℃复性 １５ｓ，７２℃延伸 ６０ ｓ，循环 ２５ 次；７２℃延伸 ５ ｍｉｎ。 反应产物作为第二轮 ＰＣＲ 的扩增模板，除引物换

为含有 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 接头和连接区序列的引物外，其他反应条件不变。 对第二轮 ＰＣＲ 的产物进行纯化并混合，得到

最终的测序文库。 文库送交华大基因，依托 ＨｉＳｅｑ ２５００ 测序平台（Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｉｎｃ．，ＵＳＡ）进行高通量测序。
使用 ＱＩＩＭＥ１．９．１、ＵＳＥＡＲＣＨ １０．０ 处理 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列，丢弃错误率超 １％的序列，最终得到 ３４１４５０３ 条高

质量序列（平均每个样本 ６５６６４ 条，最小值为 ２７８２９ 条，最大值为 １００５７２ 条）。 以 ９７％的阈值对序列进行聚

类，得到 １８３６０ 个操作分类单元（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｍｉｃ Ｕｎｉｔ，ＯＴＵ）。 使用 ＰｙＮＡＳＴ 方法去除非细菌的１６Ｓ ｒＤＮＡ
序列后，得到 １５８５６ 个 ＯＴＵ，使用 Ｕｓｅａｒｃｈ １０ 生成 ＯＴＵ 表。 ＯＴＵ 表中的每一个样本都被重抽样至 ３００００ 条序

列的样本大小，以每个 ＯＴＵ 的丰度除以 ３００００ 的样本大小，计算 ＯＴＵ 的相对丰度。 使用 ＲＤＰ 数据库对 ＯＴＵ
代表序列进行注释，从而得到含有物种信息的 ＯＴＵ 表。

图 ２　 河岸带缓冲区的截取方式

Ｆｉｇ．２　 Ｍｅｔｈｏｄ ｏｆ ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ ｏｆ ｒｉｐａｒｉａｎ ｂｕｆｆｅｒ

１．５　 空间数据提取

土地利用数据来源于中国科学院计算机网络信息中心国际科学数据服务平台，数据基于 ２０１６ 年 ３０ｍ 分

辨率的 Ｌａｎｄｓａｔ ＴＭ ／ ＥＴＭ 影像（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｃｎｉｃ．ｃａｓ．ｃｎ ／ ）。 土地利用解译为 ６ 大类：（１）林地，包括乔木林和

灌木林；（２）农业用地，包括菜地、果园和其他农用地；（３）建设用地，包括居民、交通、商业和工业用地；（４）草
地；（５）水域，包括河流、湿地和水库；（６）其他用地。 根据美国地质调查局的 ３０ｍ 分辨率数字高程模型

（ＤＥＭ）获取河道平均坡度和地貌形态数据（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｇｌｏｖｉｓ．ｕｓｇｓ．ｇｏｖ ／ ），基于国家基础地理信息中心的 １∶２５００００
矢量水系图获取水系数据（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｎｇｃｃ． ｓｂｓｍ．ｇｏｖ．ｃｎ ／ ），使用软件 ＡｒｃＧＩＳ １０．１ 中的水文分析（Ｓｐａｔｉａｌ Ａｎａｌｙｓｔ
Ｔｏｏｌｓ⁃Ｈｙｄｒｏｌｏｇｙ）模块提取每个样点的上游集水区。 对于每个样点的集水区，先根据河流水系图的双侧 ２５０ｍ
圆角矩形缓冲区进行剪切，得到距河流垂直距离在 ２５０ｍ 以内的河岸带缓冲区；再使用以样点为圆心的

３０００ｍ 圆形缓冲区对上一步的河岸带缓冲区进行剪切，获得从样点起至上游 ３０００ｍ 范围内距河流垂直距离

在 ２５０ｍ 以内的样点河岸带缓冲区（图 ２）。 统计各样点的缓冲区内草地、林地、农业用地、建设用地的面积占

该四种土地利用类型面积总和的比例，用于后续分析。

１．６　 数据处理与分析

使用 Ｓｈａｐｉｒｏ⁃Ｗｉｌｋｓ 检验水环境因子是否符合正态

分布，对不符合的数据进行 ｌｎ（ｘ＋１）变换。 将每个样点

平行样本的 ＯＴＵｓ 丰度取均值，选取其中出现频率 ≥
９０％的 ＯＴＵ 作为核心群落［２１］。 根据淡水细菌数据库对

ＯＴＵｓ 进行分类学注释，将不能与数据库匹配的，即未在

传统的静水水体（例如湖泊）细菌学研究中出现过的

ＯＴＵ 记为“非典型淡水分类群细菌” ［２２］。 多样性指数

的计算在 Ｒ 语言环境中使用软件包“Ｖｅｇａｎ”完成。 选

取 Ｃｈａｏ１ 丰富度指数（Ｃｈａｏ１ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｅｓｔｉｍａｔｏｒ，Ｃｈａｏ１）
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和 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 多样性指数（Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｉｎｄｅｘ，ＳＨＤＩ）作为群落 α⁃多样性的表征。 选择计算各样本 ＯＴＵ
水平上的 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离（Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ Ｄｉｓｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ）矩阵，作为对 β⁃多样性的表征。 使用 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关分析

计算核心群落占比、非典型淡水细菌类群、多样性指数和距源头距离之间的相关性，和 α⁃多样性指数与水环

境因子、土地利用因子之间的相关性。 使用 Ｍａｎｔｅｌ 检验和偏 Ｍａｎｔｅｌ 检验，计算细菌群落的 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离矩

阵和地理空间因子（距源头距离）、水质、土地利用因子的欧式距离矩阵之间的相关性。

２　 结果与分析

２．１　 滦河各水质指标特征

滦河各水质指标显示（表 １）：河流理化指标中，ｐＨ 平均为 ８．５４，呈弱碱性；水温（Ｔｅｍ）平均为 １３．８２ ℃；流
速（Ｖｅｌ）平均为 １．３５ ｋｍ ／ ｈ；电导率（ＥＣ）平均为 ４１７．７８ μＳ ／ ｃｍ；悬浮性固体（ＳＳ）平均为 ３０．３６ ｍｇ ／ Ｌ；溶解氧

（ＤＯ）平均为 ８．９１ ｍｇ ／ Ｌ，达到Ⅰ类水质；高锰酸盐指数（ＣＯＤＭｎ，）平均为 ５．２２ ｍｇ ／ Ｌ，达到Ⅲ类水质。 河流营养

盐指标中，总磷（ＴＰ）平均为 ０．１１ ｍｇ ／ Ｌ，达到Ⅲ类水质；总氮（ＴＮ）平均为 ２．６３ ｍｇ ／ Ｌ，为劣Ⅴ类水质；氨氮

（ＮＨ３⁃Ｎ）平均为 ０．３０ ｍｇ ／ Ｌ，达到Ⅱ类水质；硝酸盐氮（ＮＯ３⁃Ｎ）平均为 １．８２ ｍｇ ／ Ｌ。 生物指标叶绿素 ａ（Ｃｈｌａ）平
均 １２．７１ μｇ ／ Ｌ。

表 １　 滦河各水质指标特征

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｗａｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｉｎ Ｌｕａｎｈｅ Ｒｉｖｅｒ

指标
Ｉｎｄｅｘｅｓ

平均值±标准差
Ｍｅａｎ±ＳＤ

最小值
Ｍｉｎｉｍｕｍ

最大值
Ｍａｘｉｍｕｍ

ｐＨ ８．５４±０．３３ ７．７５ ９．１８

水温 Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ （Ｔｅｍ） ／ ℃ １３．８２±３．３９ ８．１０ ２１．９０

流速 Ｆｌｏｗ Ｖｅｌｏｃｉｔｙ （Ｖｅｌ） ／ （ｋｍ ／ ｈ） １．３５±０．８６ ０．００ ２．８０

电导率 Ｅｌｅｃｔｒｏｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ （ＥＣ） ／ （μＳ ／ ｃｍ） ４１７．７８±１４８．６９ １００．４０ ６７１．００

悬浮性固体 Ｓｕｓｐｅｎｄｅｄ Ｓｏｌｉｄ （ＳＳ） ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ３０．３６±２６．５２ ５．００ １１３．００

溶解氧 Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ Ｏｘｙｇｅｎ （ＤＯ） ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ８．９１±１．５４ ５．９２ １３．８１
高锰酸盐指数 Ｐｅｒｍａｎｇａｎａｔｅ Ｉｎｄｅｘ （ＣＯＤＭｎ） ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ５．２２±１．１９ ２．７８ ７．３６

总磷 Ｔｏｔａｌ Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ （ＴＰ） ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ０．１１±０．０５ ０．０２ ０．２２

总氮 Ｔｏｔａｌ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ （ＴＮ） ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ２．６３±１．４３ ０．４０ ５．２０
氨氮 Ａｍｍｏｎｉａ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ （ＮＨ３ ⁃Ｎ） ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ０．３０±０．２２ ０．０４ ０．７８
硝酸盐氮 Ｎｉｔｒａｔｅ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ （ＮＯ３ ⁃Ｎ） ／ （ｍｇ ／ Ｌ） １．８２±１．３２ ０．０６ ４．３８

叶绿素 ａ Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ａ （Ｃｈｌａ） ／ （μｇ ／ Ｌ） １２．７１±１０．７２ ２．６９ ３８．４８

２．２　 滦河中上游浮游细菌群落的组成特征

使用 ＲＤＰ 数据库对每个 ＯＴＵ 的代表序列进行注释后，对其进行从门到属水平的分类。 在检出的 １５８５６
个 ＯＴＵ 中，共检测到分类地位明确的细菌界 ２８ 门（Ｐｈｙｌｕｍ）、７２ 纲（Ｃｌａｓｓ）、１１３ 目（Ｏｒｄｅｒ）、２６５ 科（Ｆａｍｉｌｙ）和
９３６ 属（Ｇｅｎｕｓ）。 其中变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）由于种类众多，根据核糖体 ｒＲＮＡ 序列的差异，将其拆分为 ５
个纲，分别冠以 α、β、γ、δ 和 ε 前缀，以便于研究。

研究共确定出 １２ 个的优势细菌门（纲），它们在至少一个样本中相对丰度大于 １％。 依据相对丰度的大

小排序，分别为：放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ，平均 ２８．９５％）、β⁃变形菌纲（β⁃Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，平均 ２８．９０％）、α⁃变形

菌纲（α⁃Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，平均 １０．６２％）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ，平均 ６．１４％）、γ⁃变形菌纲（γ⁃Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，平
均 ５． ５７％）、 δ⁃变形菌纲 （ δ⁃Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，平均 ４． ５１％）、厚壁菌门 （ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ，平均 ３． ９３％）、酸杆菌门

（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ，平均 ３．８７％）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ，平均 ２．２４％）、疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ，平均 １．０６％）、浮
霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ，平均 １．０１％）、硝化螺杆菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ，平均 ０．７５％），其余 ２０ 种细菌门（纲）组成了

低丰度类群，平均为 １．４６％。 变形菌门和放线菌门的平均相对丰度高于 ５０％，是滦河干流中占据优势地位的

门类。
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图 ３　 滦河干流中上游浮游细菌群落组成

Ｆｉｇ．３　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｕｐｐｅｒ⁃ｍｉｄｄｌｅ ｒｅａｃｈ ｏｆ Ｌｕａｎｈｅ ｒｉｖｅｒ

滦河中上游浮游细菌的核心群落共有 ２０９ 个 ＯＴＵ，占 ＯＴＵ 总数（１５ ８５６ 个）的 １．２９％，序列数占总序列数

的 ４３．０４％。 核心群落的相对丰度占比与距源头距离存在显著正相关，Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关系数为 ０．９０９（Ｐ＜０．０１）。
非典型淡水分类群细菌的相对丰度与距源头距离存在显著负相关，Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关系数为－０．９３５（Ｐ＜０．０１）。
２．３　 滦河中上游浮游细菌群落的 α⁃多样性特征

Ｃｈａｏ１ 丰富度指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 多样性指数计算描述的统计特征如下（表 ２）。

表 ２　 浮游细菌群落 α⁃多样性指数的描述统计

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｖｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

指数
Ｉｎｄｅｘ

平均值
Ｍｅａｎ

最小值
Ｍｉｎｉｍｕｍ

最大值
Ｍａｘｉｍｕｍ

变异系数
Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ Ｖａｒｉａｔｉｏｎ

ＯＴＵｓ ３８９５．５６ ６８８１ ４０４ ０．４８７

Ｃｈａｏ１ ６１６５．９９ １５４６１．４３ ５５４．４１ ０．５２９

ＳＨＤＩ ６．４４ ７．８１ ３．７７ ０．２０１

　 　 ＯＴＵｓ：操作分类单元 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ；Ｃｈａｏ１： Ｃｈａｏ１ 丰富度指数 Ｃｈａｏ１ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｅｓｔｉｍａｔｏｒ；ＳＨＤＩ： Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 多样性指数 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

ＯＴＵ 数和 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 多样性指数均成阶梯状下降趋势，而 Ｃｈａｏ１ 丰富度指数则在河流中段首先增大，随
后迅速降低（图 ４）。

图 ４　 α⁃多样性指数随流向的变化

Ｆｉｇ．４　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ａｌｏｎｇ ｔｈｅ ｆｌｏｗ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ
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浮游细菌群落的 α⁃多样性指数与各项环境因子的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析如表 ３ 所示。
距源头距离、建设用地占比（ＵＲＢＡＮ）、氨氮（ＮＨ３⁃Ｎ）、硝酸盐氮（ＮＯ３⁃Ｎ）、总氮（ＴＮ）、电导率（ＥＣ）、总悬

浮固体（ＳＳ）和溶解氧（ＤＯ）与 ＯＴＵ 数、Ｃｈａｏ１ 丰富度指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 多样性指数间均存在显著负相关（Ｐ＜
０．０１）。

草地占比（ＧＲＡＳＳ）与 ＯＴＵ 数、Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 多样性指数（Ｐ＜０．０５）和 Ｃｈａｏ１ 丰富度指数均存在显著正相关

（Ｐ＜０．０１）；而总磷（ＴＰ）则与三项指标均不存在相关性。

表 ３　 浮游细菌群落 α⁃多样性指数与环境因子和土地利用因子的相关性分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ａｎｄ ｌａｎｄ ｕｓｅ ｆａｃｔｏｒｓ

指标类型
Ｔｙｐｅ ｏｆ ｉｎｄｅｘ

指标
Ｉｎｄｅｘｅｓ

α⁃多样性指数
Ｉｎｄｅｘ ｏｆ α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ＯＴＵ 数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＯＴＵｓ

Ｃｈａｏ１ 丰富度指数
Ｃｈａｏ１ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｅｓｔｉｍａｔｏｒ

Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

地理空间因子
Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｆａｃｔｏｒ 距源头距离 －０．９１４∗∗ －０．７２９∗∗ －０．９０５∗∗

无机营养盐因子 氨氮 －０．７７０∗∗ －０．６０９∗∗ －０．７４４∗∗

Ｉｎｏｒｇａｎｉｃ Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｆａｃｔｏｒ 硝酸盐氮 －０．７７２∗∗ －０．５４６∗ －０．７６３∗∗

总氮 －０．８０６∗∗ －０．７４８∗∗ －０．８１３∗∗

总磷 －０．２８４ －０．２８１ －０．３６４

理化因子 电导率 －０．８４１∗∗ －０．６９５∗∗ －０．８３３∗∗

Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒ 悬浮性固体 －０．７０５∗∗ －０．６３９∗∗ －０．７１９∗∗

溶解氧 －０．６４８∗∗ －０．５４９∗∗ －０．５５６∗∗

水温 ０．４０５ ０．３９６ ０．２９６

叶绿素 ａ －０．２７８ －０．１１０ －０．２９０

高锰酸盐指数 ０．１９９ ０．２０９ ０．２４４

ｐＨ ０．１１１ ０．２７８ ０．２７５

流速 ０．０７９ ０．０４５ ０．０５５

土地利用因子 建设用地面积占比 －０．５２９∗ －０．４９０∗ －０．３０６

Ｌａｎｄ ｕｓｅ ｆａｃｔｏｒ 草地面积占比 ０．７３１∗∗ ０．７１０∗∗ ０．５４７∗

耕地面积占比 －０．０４３ －０．１７９ －０．０１０

林地面积占比 －０．１６８ －０．１２１ －０．２２２

　 　 ∗∗为该项在双侧检验中于 α＝ ０．０１ 的显著性水平上显著； ∗为该项在双侧检验中于 α＝ ０．０５ 的显著性水平上显著

２．４　 滦河中上游浮游细菌群落的 β⁃多样性特征及其与水环境因子和土地利用因子的关系

基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离的主坐标分析（ＰＣｏＡ）揭示了滦河中上游各样点所取平行样本中细菌群落的分布模

式（图 ５）。 细菌群落 ＰＣｏＡ 排序图的第一轴（ＰＣ１）和第二轴（ＰＣ２）分别能解释 ５５．２７％和 １６．２７％的物种差

异，其中 ＰＣ１ 轴与距源头距离存在显著负相关关系（Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关系数－０．８９１，Ｐ＜０．０５）。 样本分为三部分：
位于排序图右侧的样本，距源头距离较近，核心群落占比较低，而非典型淡水分类群细菌占比较高；位于排序

图左下侧的样本，距源头距离较远，核心群落占比较高，而非典型淡水分类群细菌占比较低。 位于排序图上侧

的样本，位于河段的中部，其较为分散的分布模式暗示中游样本的群落组成存在一定的差异，体现出过渡性的

特征。
使用 Ｍａｎｔｅｌ 检验和偏 Ｍａｎｔｅｌ 检验，对各项水环境因子的欧式距离矩阵和细菌群落组成的 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距

离矩阵进行相关性检验，结果显示：距源头距离与细菌群落组成存在显著相关，相关系数为 ０．７２３（Ｐ＜０．０１），
在将其他水质因子作为控制变量后，两者依然显著相关（Ｐ＜０．０１）（表 ４）。 电导率、总氮、硝酸盐氮、氨氮、总
悬浮固体、溶解氧、叶绿素 ａ、ｐＨ、流速均与细菌群落组成存在显著相关（Ｐ＜０．０５）；在将距源头距离作为控制

变量后，只有总氮、硝酸盐氮、氨氮仍与细菌群落组成存在显著相关（Ｐ＜０．０５），这说明这三种氮营养盐指标其

含量不完全随滞水时间的增加而改变，存在空间异质性。
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图 ５　 河流沿途样点各平行样本的浮游细菌群落组成的 ＰＣｏＡ 分析

Ｆｉｇ．５　 ＰＣｏＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ ｐａｒａｌｌｅｌ ｓａｍｐｌｅｓ ａｌｏｎｇ ｔｈｅ ｒｉｖｅｒ

各样点的平行样本按距源头距离由近及远编号，距源头距离最近的样本编号为 Ｓ００１，以此类推

表 ４　 群落 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ距离矩阵与水质因子欧式距离矩阵的 Ｍａｎｔｅｌ 检验

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｗａｔｅｒ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｆａｃｔｏｒｓ ｅｘｃｌｕｄｉｎｇ ｌａｎｄ ｕｓｅ ｆａｃｔｏｒｓ

指标
Ｉｎｄｅｘｅｓ

Ｍａｎｔｅｌ 检验
Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ

偏相关 Ｍａｎｔｅｌ 检验
Ｐａｒｔｉａｌ Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ

Ｐ ｒ 控制变量
Ｃｏｎｔｒｏｌ ｖａｒｉａｂｌｅ Ｐ ｒ

距源头距离 ０．００１ ０．７２３ ＣＯＤＭｎ ０．００１ ０．７３５
Ｄｉｓｔａｎｃｅ ｆｒｏｍ ｈｅａｄｗａｔｅｒ ＴＰ ０．００１ ０．７２３

Ｔｅｍ ０．００１ ０．７２２
Ｖｅｌ ０．００１ ０．７１４
ｐＨ ０．００１ ０．７０９
ｃｈｌａ ０．００１ ０．７０８
ＤＯ ０．００１ ０．６９７
ＳＳ ０．００１ ０．６８４

ＮＨ３ ⁃Ｎ ０．００１ ０．６２７
ＴＮ ０．００１ ０．５７１

ＮＯ３ ⁃Ｎ ０．００１ ０．５３２
ＥＣ ０．００１ ０．５３１

ＥＣ ０．００１ ０．５８４ Ｄｉｓｔ ０．１６８ ０．０８９
ＴＮ ０．００１ ０．５７１ Ｄｉｓｔ ０．００８ ０．２２０
ＮＯ３ ⁃Ｎ ０．００１ ０．５９６ Ｄｉｓｔ ０．０２６ ０．１７１
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续表

指标
Ｉｎｄｅｘｅｓ

Ｍａｎｔｅｌ 检验
Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ

偏相关 Ｍａｎｔｅｌ 检验
Ｐａｒｔｉａｌ Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ

Ｐ ｒ 控制变量
Ｃｏｎｔｒｏｌ ｖａｒｉａｂｌｅ Ｐ ｒ

ＮＨ３ ⁃Ｎ ０．００１ ０．５０４ Ｄｉｓｔ ０．０１６ ０．２２５
ＳＳ ０．００１ ０．３４２ Ｄｉｓｔ ０．１３２ ０．１２４
ＤＯ ０．００８ ０．２９１ Ｄｉｓｔ ０．１７０ ０．１１７
Ｃｈｌａ ０．０２４ ０．２１３ Ｄｉｓｔ ０．６０１ －０．０３３
ｐＨ ０．０２５ ０．２３１ Ｄｉｓｔ ０．１７７ ０．１１１
Ｖｅｌ ０．０３６ ０．１６６ Ｄｉｓｔ ０．４０５ ０．０２１
Ｔｅｍ ０．１０７ ０．１０８ Ｄｉｓｔ ０．２４５ ０．０８０
ＴＰ ０．３２１ ０．０３６ Ｄｉｓｔ ０．３３０ ０．０４０
ＣＯＤＭｎ ０．６７０ －０．０５３ Ｄｉｓｔ ０．９７３ －０．１９６

将土地利用占比作为控制变量后，距源头距离与细菌群落组成仍存在显著相关（Ｐ＜０．０１）（表 ５）。 土地

利用因子中，只有建设用地占比（ＵＲＢＡＮ）与细菌群落组成存在显著相关（Ｐ＜０．０５）；将距源头距离作为控制

变量后，建设用地占比与细菌群落组成在 α＝ ０．０５ 的显著性水平上不再相关，但在 α＝ ０．１ 的显著性水平上依

然相关（Ｐ＜０．１），说明建设用地对细菌群落的影响存在空间异质性。
将溶解氧、总磷、高锰酸盐指数和水温作为控制变量后，建设用地占比与细菌群落组成依然存在显著相关

（Ｐ＜０．０５）；将总氮、氨氮、ｐＨ、叶绿素 ａ 和流速作为控制变量后，建设用地占比与细菌群落组成在 α ＝ ０．０５ 的

显著性水平上不再相关，但在 α＝ ０．１ 的显著性水平上依然相关（Ｐ＜０．１）；将硝酸盐氮和电导率作为控制变量

后，建设用地占比与细菌群落组成不再存在显著相关。 这说明在滦河干流中上游，建设用地可通过影响含氮

物质排放，以及改变流速、ｐＨ 等指标，对细菌群落组成产生影响。

表 ５　 群落 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ距离矩阵与土地利用因子欧式距离矩阵的 Ｍａｎｔｅｌ 检验

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｌａｎｄ ｕｓｅ ｆａｃｔｏｒｓ

土地利用因子
Ｌａｎｄｕｓｅ ｆａｃｔｏｒ

Ｍａｎｔｅｌ 检验
Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ

偏相关 Ｍａｎｔｅｌ 检验
Ｐａｒｔｉａｌ Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ

Ｐ ｒ 控制变量
Ｃｏｎｔｒｏｌ ｖａｒｉａｂｌｅ Ｐ ｒ

距源头距离 ０．００１ ０．７２３ ＵＲＢＡＮ ０．００１ ０．６３０
Ｄｉｓｔａｎｃｅ ｆｒｏｍ ｈｅａｄｗａｔｅｒ ＧＲＡＳＳ ０．００１ ０．７３２

ＡＧＲＩ ０．００１ ０．６３３
ＦＯＲＥＳＴ ０．００１ ０．６３５

建设用地面积占比 ０．０３６ ０．１７８ Ｄｉｓｔ ０．０９４ ０．１６７
Ａｒｅａ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｕｒｂａｎｉｚｅｄ ＮＯ３ ⁃Ｎ ０．５１３ －０．０１８
ｌａｎｄ ＥＣ ０．２６６ ０．０５８

ＴＮ ０．０７８ ０．１５９
ＮＨ３ ⁃Ｎ ０．０６６ ０．１７９
ｐＨ ０．０６２ ０．１５３
ｃｈｌａ ０．０５６ ０．１６８
Ｖｅｌ ０．０５２ ０．１６５
ＤＯ ０．０４８ ０．１７７
ＴＰ ０．０４３ ０．１７５
ＣＯＤＭｎ ０．０３９ ０．１７７
Ｔｅｍ ０．０３７ ０．１７８
ＳＳ ０．０３５ ０．２３１

草地面积占比 Ａｒｅａ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ０．１０８ ０．１４４ ｄｉｓｔ １ －０．４９３
耕地面积占比 Ａｒｅａ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｆａｒｍｌａｎｄ ０．５８７ －０．０２３ ｄｉｓｔ ０．３４３ ０．０３０
林地面积占比 Ａｒｅａ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｆｏｒｅｓｔ ｌａｎｄ ０．９９１ －０．１３２ ｄｉｓｔ ０．９６４ －０．１４９
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３　 讨论

３．１　 距河流源头的距离对浮游细菌群落多样性的影响

距源头距离与滦河中上游浮游细菌群落的 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离矩阵间的相关系数为各项水环境因子中最高

（Ｍａｎｔｅｌ Ｒ＝ ０．７２３），且偏相关分析结果仍显著。 距源头距离影响浮游细菌在河流中的滞留时间，细菌群落组

成存在其独特的影响［２３］。 在滦河干流上段，其主要的土地利用类型为自然程度较高的草原，向水体提供的细

菌的多样性也较高［２４］，而其中的核心群落一般来自于源头附近的岩表生物膜或深层土壤［２５］。 随着滞留时间

的增加，从河岸带周边环境被径流带入水体的细菌之生态位，逐渐被能更好地适应淡水环境的核心群落细菌

所取代。
此外，距源头距离由于其数值上递增的特点，与某些在河水流向下游过程中不断积累的环境变量间存在

某种相关性，例如各类非点源污染（氮、磷等），因此在一定程度上可以代表人类活动对河流水环境的扰动［８］。
考虑到滦河中上游的中段的主要土地利用类型为林地，其生产力和能提供的外源性输入量与草原相比较高；
下段为承德市主城区，其城市规模较大，提供的外源性输出更多。 各种营养物质的累积，使得能高效利用养分

的类群被选择出来［２２］。 在这个过程中，浮游细菌群落由多样性较高的近自然群落转变为由静水细菌占优势

地位的类湖泊群落［２１，２６］。 在本研究中，这体现在沿河流方向，α⁃多样性指数的降低和非典型淡水分类群占比

降低，以及核心群落占比的升高 ［８，２６—２９］。
３．２　 水环境因子对浮游细菌群落多样性的影响

群落 α⁃多样性指数与氨氮、硝酸盐氮、总氮、总磷、电导率、悬浮性固体、溶解氧间存在显著的负相关关

系。 多样性指数与营养盐因子间呈显著负相关，表明营养物质的增加可能导致了生态位分化，使得能够高效

利用营养盐的类群比例逐渐上升而成为优势类群；总悬浮固体可为水体中的一部分细菌提供定殖空间，滦河

干流中上游的中段位于河谷地区，两岸较为陡峭，水土流失情况比较严重，因此中段样点的总悬浮固体量较上

段和下段的多，这使得颗粒附着型细菌（ｐａｒｔｉｃｌｅ－ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｂａｃｔｅｒｉａ）的许多种类得以稳定存在并增殖，例如 β⁃
变形菌纲和拟杆菌门的细菌［２７—２８］，而这些细菌也正是能高效利用营养盐和藻类有机物的类群。

氮营养盐对于河流浮游细菌群落结构的显著影响已为多项研究所报道［３０—３２］。 在以距源头距离为控制变

量后，各水质因子中只有以硝酸盐氮、氨氮和总氮为代表的水体营养盐因子依然与群落 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离矩阵

间存在显著相关性（Ｐ＜０．０５）。 这表明在滦河中上游，氮的排放变化与距源头距离的增加并非完全一致，即并

非自然状态下的简单累积过程，这很有可能是人类活动的空间异质性造成的。
３．３　 河岸带土地利用对浮游细菌群落多样性的影响

Ｃｈａｏ１ 丰富度指数是一种对偶见种较为敏感的多样性指数［３３］，而 Ｃｈａｏ１ 丰富度指数在中端的波动，表明

在河流的中段可能存在大量外源性的偶见种细菌输入，而这些细菌在进入河流下段后又无法在种间竞争中胜

出，因此在强烈的选择作用下迅速消亡。 外源细菌大量涌入的现象，可能与中段的各样点处于地形和土地利

用的过渡地带有关。 研究区的中段位于华北平原的丘陵地带，与上游盐碱化的坝上高原相比，在土壤类型、理
化条件、植被类型等方面均存在较大差异，这些自然条件的差异会增加河流的其他外源性细菌输入的可

能性［３４］。
此外，在研究区中段各样点周边的河岸带缓冲区中，耕地和建设用地所占的比例与林地基本相当。 已有

研究表明，在农业土壤中，不同的作物种植、农药和化肥的使用，以及机械化翻动土壤等做法，会改变土壤的理

化性质，从而改变了土壤细菌群落及其生态功能这一变化使得农业土壤与近自然植被覆盖下的土壤内的细菌

群落结构间存在显著差异，从而对随地表径流进入水体的外源性细菌输入产生影响［３５—３６］。 因此，河流中段样

点 Ｃｈａｏ１ 丰富度指数的异常升高，可以认为是自然条件差异以及土地利用类别发生变化后的综合影响结果。
在将硝酸盐氮和电导率作为控制变量后，建设用地占比的欧式距离矩阵与群落 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离矩阵间的

相关性不再显著，这说明土地利用结构的改变对外源性营养输入有着重要影响。 在建设用地占比较多的地
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区，其郊区城乡交错带种土地利用的变化剧烈［３７］，导致了含氮物质排放的增加。 这对总氮输出浓度和硝酸盐

氮输出浓度有显著源作用［３８］。 在滦河干流中上游沿岸，建设用地（包括旱地、居民地）的占比与距源头距离

并不存在线性关系，这说明城镇的分布虽然有越向下游越多的趋势，但其分布并不是完全成线性的，而这可能

就是导致如上现象的原因。 这也解释了氮指标在以距源头距离作为控制变量后，仍与浮游细菌群落结构间仍

存在显著相关的原因。
在将溶解氧、总磷、高锰酸盐指数、温度和总悬浮颗粒作为控制变量后，建设用地占比的欧式距离矩阵与

群落 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离矩阵间的相关性依然显著（Ｐ＜０．０５），这表明建设用地与这些变量对群落结构的影响并

不重合。 在将距源头距离、总氮、氨氮、ｐＨ、叶绿素 ａ、流速作为控制变量后，建设用地占比的欧式距离矩阵与

群落 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离矩阵间在 α＝ ０．０５ 的显著性水平下不再呈显著相关，但仍在 α＝ ０．１ 的显著性水平下呈显

著相关，表明建设用地除了通过影响以上诸因子间接影响浮游细菌群落外，还可能通过其他效应影响着浮游

细菌群落。
土地利用变化，特别是城市化会改变河流栖息地的局部物理条件，例如，使河流河段遭受泥沙侵蚀或沉

积、电导率升高、温度变化或其他环境胁迫［１０—１１］。 此外，集水区的不透水地表占比（Ｗａｔｅｒｓｈｅｄ％ ＩＣ）与城市化

地区河流中的细菌群落关系密切，在土地利用结构向城市化转变的过程中，地表不透水层的扩大切断或改变

了水源河流与地下水的供应，从而影响到细菌通过径流进入河流［３９］。 不同类型的土地利用，由于其物质循环

和能量流动的差异，也可能向水体输出不同种类的菌种。 与人畜病原体、肠道细菌和塑料降解功能等有关的

菌种，会随着一部分基础设施（如流域内的渗漏管道）等被直接输送到城市化程度高的河流中［４０］。

４　 结论

（１）滦河中上游的浮游细菌群落 α⁃多样性较高，细菌种类较为丰富。 沿河流方向，β－变形菌纲和拟杆菌

门相对丰度逐渐增加，放线菌门和 γ－变形菌纲相对丰度保持稳定，其他门类细菌的相对丰度则随距源头距离

的增加而逐渐降低。 最终在下游形成了主要由 β－变形菌纲、拟杆菌门、放线菌门占优势地位的群落结构，与
传统研究中的湖泊细菌群落的组成类似。

（２）滦河中上游的浮游微生物群落组成受距源头距离（营养滞留时间）、氮磷营养盐的综合影响。 其中距

源头距离与细菌群落的是影响滦河中上游细菌群落结构的主要因素，很可能是伴随着细菌滞水时间增加而随

之发生的群落演替过程。 总氮、氨氮和硝酸盐氮是影响滦河中上游群落结构的重要因素，且其分布存在空间

异质性，这是由于建设用地的空间异质性分布导致的。
（３）建设用地占比对滦河中上游的浮游微生物群落组成存在显著相关性。 建设用地通过影响河流的水

温和理化指标，对浮游微生物群落产生复杂影响。 该结果可为河流水生态保护和流域土地利用结构优化提供

科学依据。
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