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大理河沉积物微生物碳源利用特征及其影响因素

方　 康１ꎬ徐国策１ꎬ∗ꎬ李　 鹏１ꎬ王　 斌１ꎬ陈　 新１ꎬ马天文１ꎬ魏　 全１ꎬ马　 凌２

１ 西安理工大学省部共建西北旱区生态水利国家重点实验室ꎬ西安　 ７１００４８

２ 中国电建集团西北勘测设计研究院有限公司ꎬ西安　 ７１００６５

摘要:沉积物是河流生态系统中氮磷等物质循环的重要场所ꎬ而微生物是河流生态系统的重要组成部分ꎬ探究沉积物中微生物

群落碳源利用特征和功能多样性对于河流生态环境保护具有重要意义ꎮ 利用 Ｂｉｏｌｏｇ Ｅｃｏ 微平板法、基于主成分分析、冗余分析

阐明了大理河流域沉积物中微生物群落碳源利用强度和功能多样性变化特征及其影响因素ꎮ 结果表明:(１)从流域上游到流

域下游ꎬ沉积物中微生物碳源利用强度逐渐降低ꎬ与上游相比ꎬ支流、中游、下游沉积物中微生物碳源利用强度分别降低了

１３.４％、３０.５％、３０.７％ꎮ (２)沉积物中微生物群落功能多样性存在差异ꎬ沉积物中微生物群落功能多样性(Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ 多样

性指数)表现为上游>支流>中游>下游ꎬ常见物种优势度(Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数)则表现为下游>支流>中游>上游ꎮ (３)与微生物

代谢活动相关性较高碳源为糖类ꎬ其次是氨基酸类ꎬ聚合物类、羧酸类、胺类、酚酸类与微生物代谢活动相关性较低ꎮ (４)沉积

物中全氮、氨氮、硝氮、有机碳含量是影响微生物群落功能多样性和碳源利用特征差异的主要因素ꎮ 流域沉积物中合适的碳、氮
水平对维持河流水生态健康具有重要的意义ꎮ
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近年来ꎬ随着人口增长和经济快速发展ꎬ进入河流的污染物不断增加ꎬ由于目前对这些污染物的处理工艺

还不够成熟和彻底ꎬ造成了河流水质出现了不同程度的恶化ꎬ部分河流出现了水体富营养化、有机物含量超

标、农药残留等严重环境问题ꎬ致使河流原有的环境被破坏ꎬ严重威胁河流水域生态环境安全ꎬ同时也对人类

自身的健康生存环境产生不利影响[１—２]ꎮ 与河流水体相比ꎬ沉积物具有良好的吸附性ꎬ进入河流中的污染物

经过长期的累积并不断汇集到河流沉积物环境中[３]ꎮ 沉积物中的污染物受到外界的干扰后ꎬ通过释放作用ꎬ
造成水体发生二次污染ꎬ加剧河流水质恶化ꎬ进而导致河流生态系统失衡[４]ꎮ 微生物是世界上最多样化和最

丰富的生物类群ꎬ具有调节全球生物化学循环的功能ꎬ几乎影响着生态系统内所有的生物[５—７]ꎮ 由于微生物

群落对外界环境变化高度敏感ꎬ常常被作为监测和反映河流生态环境变化的指示指标[８]ꎮ 同时ꎬ微生物通过

参与河流污染物的迁移、自净等过程ꎬ从而影响河流生态环境[９—１０]ꎮ 因此ꎬ分析受污染河流沉积物中微生物

群落的功能多样性ꎬ阐明主要污染物对沉积泥沙中微生物代谢反应及功能特性的作用规律ꎬ这对河流生态保

护和生态系统质量提升具有重要意义ꎮ
目前ꎬ对于河流微生物的研究大多集中于群落组成和多样性上ꎬ而关于微生物群落代谢活性的研究更多

是通过基因序列ꎬ对微生物群落的代谢功能进行推测ꎮ 考虑到微生物群落表现出的功能可塑性和功能冗余现

象ꎬ推测代谢可塑性是细菌群落的内在属性ꎬ而功能冗余的表达更依赖于环境因素[１０]ꎮ Ａßｈａｕｅｒ 等通过宏基

因组以及 １６Ｓ ｒＲＮＡ 数据预测功能谱表明与鸟枪法测序方法相比ꎬ在对 １６Ｓ ｒＲＮＡ 数据的分类学进行分析时ꎬ
微生物群落功能的描述不够全面[１１]ꎮ Ｓｔｉｌｉａｎｏｓ 等研究得出环境条件通过塑造代谢生态位ꎬ进而影响海洋微生

物群落中功能种群的分布ꎬ而对单个功能群的分类组成只有微弱的影响[１２]ꎮ 大理河是无定河最大的支流ꎬ地
处黄河中游地区[１３]ꎬ在自然地理环境上ꎬ具有其独特的生态学研究意义ꎮ 由于气候变化和社会经济活动的影

响ꎬ大理河出现了水质恶化、水土流失等一系列生态环境问题ꎬ成为了流域可持续发展不可忽视的制约因素ꎮ
近年来ꎬ大理河的生态环境安全与健康问题日益受到重视ꎬ但目前对大理河流域沉积物中微生物群落功能的

研究鲜有报道ꎮ 因此ꎬ本文采用了 Ｂｉｏｌｏｇ Ｅｃｏ 微平板法ꎬ分析了大理河流域沉积物中微生物的碳源利用特征ꎬ
讨论了污染对沉积物中微生物群落功能的影响ꎮ 这对于更好地的了解大理河水生态健康状况ꎬ更有效地保护

水生态环境具有非常重要的现实意义ꎮ

１　 研究区概况

大理河是无定河流域最重要的支流之一ꎬ河流全长 １５９.９ ｋｍꎬ流域面积 ３９０４.２４ ｋｍ２ꎬ流域范围在 １０９°１４′—
１１０°１３′ Ｅꎬ３７°３０′—３７°５６′ Ｎꎮ 河流自西向东流经陕西省榆林市的靖边县、横山区、子洲县ꎬ在绥德县城附近注

入无定河[１３]ꎮ 大理河是沿岸川道地区农业的灌溉水源ꎬ例如大理渠涉及横山、子洲 ２ 县 ５ 个乡(镇)的 ３４ 个

村民委员会的用水ꎬ其水质状况与周围居民的生产生活息息相关ꎮ 近年来由于流域内工业的发展和人口数量

的增长ꎬ大量的工业废水和生活污水ꎬ排放到大理河中ꎬ致使大理河尤其是中下游河流遭到严重污染ꎮ

２　 材料与方法

２.１　 样品采集

　 　 ２０２０ 年 １０ 月ꎬ根据大理河自然条件ꎬ共布设了 １８ 个采样点(图 １)ꎬ其中干流 １４ 个、支流(小理河) ４ 个ꎻ
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每个样点进行 ３ 次重复采样ꎬ使用抓斗式泥沙采样器共采集到沉积物样品 ５４ 个ꎬ采集样品的时候使用 ＧＰＳ
进行定位ꎬ准确记录每个采样点的位置ꎮ 将每个样点采集的样品一分为二ꎬ一份样品 ２００ ｇ 装于无菌采样袋

中ꎬ及时压住封条ꎻ另一份样品 ５００ ｇ 装入塑封袋中ꎬ将样品置于低温箱中ꎬ带回实验室用于后续测试分析ꎮ

图 １　 研究区位置及采样点分布图

Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｏｉｎｔｓ

２.２　 样品测定

２.２.１　 沉积物样品理化性质测定

将采集的沉积物样品带回实验室ꎬ在实验室通风处自然风干ꎬ去除样品中小石子、腐殖质等杂物后研磨过

０.１５ ｍｍ 筛ꎮ 利用全自动间断化学分析仪(Ｃｌｅｖｅｒ Ｃｈｅｍ２０００ 德国)测定样品中全磷(ＴＰ)、全氮(ＴＮ)、氨氮

(ＮＨ＋
４)和硝氮(ＮＯ－

３ )ꎮ 使用有机碳分析仪(ＴＯＣ) ｍｕｌｔｉ Ｎ / Ｃ ３１００(德国耶拿公司)测定沉积物中有机碳

(ＴＯＣ)含量ꎬ用 １ ｍｏｌ / Ｌ 的盐酸溶液浸泡 ２４ ｈꎬ去除沉积物中的无机碳ꎬ用 ＴＯＣ 分析仪测定沉积物中的有机

碳含量ꎬ测定结果如表 １ 所示ꎮ

表 １　 沉积物样品理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｅｄｉｍｅｎｔ ｓａｍｐｌｅｓ

流域
Ｒｉｖｅｒ ｂａｓｉｎ ｐＨ

全氮
ＴＮ /

(ｇ / ｋｇ)

全磷
ＴＰ /

(ｇ / ｋｇ)

有机碳
ＴＯＣ /
(ｇ / ｋｇ)

硝氮

ＮＯ－
３ ￣Ｎ /

(ｍｇ / ｋｇ)

氨氮

ＮＨ＋
４ ￣Ｎ /

(ｍｇ / ｋｇ)
上游 Ｕｐｓｔｒｅａｍ ８.０ａ ０.１４ａ ０.１６ａ １５.９７ａ １.５１ａ ４.０７ａ
中游 Ｍｉｄｓｔｒｅａｍ ７.９ｂ ０.２８ｂ ０.２９ｂ ２０.１７ｂ ３.４１ｂ ４.６６ａ
下游 Ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍ ７.６ｂ ０.２１ｂ ０.２９ｂ ２０.５７ｂ ２.６５ｂ ４.９３ａ
支流 Ｔｒｉｂｕｔａｒｙ ８.１ａ ０.２４ａｂ ０.２１ｂ １６.４３ａ ２.４４ｂ ４.６１ａ

　 　 同列不同字母表示显著差异(Ｐ<０.０５)ꎻＴＮ: Ｔｏｔａｌ Ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻ ＴＰ:Ｔｏｔａｌ Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎻ ＴＯＣ: Ｔｏｔａｌ Ｏｒｇａｎｉｃ Ｃａｒｂｏｎ

２.２.２　 微生物群落碳源利用测定

使用 Ｂｉｏｌｏｇ Ｅｃｏ 微平板法测定微生物群落碳源利用强度ꎬＢｉｏｌｏｇ Ｅｃｏ 微平板法是一种基于群落水平的生
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理特性分析方法ꎬ具有灵敏度高、分辨能力强的优点ꎬ可以最大限度地保留微生物群落原有的代谢特征[１４]ꎮ
吸光度值用 ＳｐｅｃｔｒａＭａｘ ｉＤ３ 多功能微孔板读板机测定ꎮ

在超净工作台上取事先活化(２５ ℃培养 ２４ ｈ)相当于 １０ ｇ 干沉积物的湿样品置入 １５０ ｍＬ 三角瓶中ꎬ加
入 ９０ ｍＬ 灭菌的生理盐水(０.８５％ ＮａＣｌ)ꎬ用无菌棉花封口ꎬ充分震荡 ３０ ｍｉｎ 后ꎬ静置 １５ ｍｉｎꎬ用移液枪吸取

１０ ｍＬ 上清液ꎬ按逐步稀释法将上清液稀释为 １０－３ ｇ / ｍＬ 悬浮液ꎬ向 Ｂｉｏｌｏｇ Ｅｃｏ 板的各孔中加入 １５０ μＬ 悬浮

液ꎬ盖好盖子置于恒温(２５ ℃)培养箱中培养ꎬ每隔 ２４ ｈ 用多功能微孔板读板机在 ５９０ ｎｍ 和 ７５０ ｎｍ 波长下

测定各孔的吸光度值ꎬ连续测定 １６８ ｈ[１４]ꎮ
２.３　 计算方法

２.３.１　 沉积物微生物碳源利用强度

微生物碳源利用强度采用平均颜色变化率(Ａｖｅｒａｇｅ Ｗｅｌｌ Ｃｏｌｏｒ ＤｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎬＡＷＣＤ)来描述ꎬＡＷＣＤ 值越

高表明微生物丰度越高、碳源利用强度越大[１５]ꎮ
平均颜色变化率 ＡＷＣＤ:

ＡＷＣＤ ＝ ∑(Ｃ ｉ － Ｒ) / ３１ (１)

式中ꎬ Ｃ ｉ为每个碳源孔测定的两波段吸光度值的差值ꎻＲ 为对照孔的吸光度值ꎻ３１ 为碳源

种类数ꎻＣ ｉ－Ｒ<０ 的孔均在计算中记为零ꎮ
２.３.２　 沉积物微生物群落功能多样性

采用 Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数、Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数、ＭｃＩｎｔｏｓｈ 多样指数以及 Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数来表征

微生物群落功能多样性[１６]ꎮ
Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ 多指数 Ｈ:

Ｈ ＝－ ∑Ｐ ｉ ｌｎ(Ｐ ｉ) (２)

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｄ:

Ｄ ＝ １ － ∑(Ｐ ｉ) ２ (３)

ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数 Ｕ:

Ｕ ＝ ＳＱＲＴ(∑Ｎ２
ｉ ) (４)

Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数 Ｊ:
Ｊ ＝ Ｈ / ｌｎ(Ｓ) (５)

式中ꎬ Ｐ ｉ为第 ｉ 孔的相对吸光值与平板所有反应孔相对吸光值总和的比率ꎬ即 Ｐ ｉ ＝(Ｃ ｉ－Ｒ) / Σ(Ｃ ｉ－Ｒ)ꎻＮｉ为第

ｉ 孔的相对吸光值ꎻＳ 为颜色变化孔的数目ꎬ即 Ｃ ｉ－Ｒ>０ 孔的数目ꎮ
２.４　 碳源种类

Ｂｉｏｌｏｇ Ｅｃｏ 板含有 ３１ 种碳源ꎬ可以分为 ６ 大类ꎬ其中氨基酸(Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ) ６ 种、糖类(Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ)１０
种、羧酸(Ｃａｒｂｏｘｙｌ ａｃｉｄｓ) ５ 种、聚合物(Ｐｏｌｙｍｅｒｓ) ４ 种、胺类(Ａｍｉｎｅｓ)２ 种和酚酸类(Ｐｈｅｎｏｌｉｃ ａｃｉｄｓ)４ 种[１６]ꎮ

３　 结果与分析

３.１　 微生物群落碳源利用强度分析

大理河流域上、中、下游及支流沉积物中微生物碳源利用强度(ＡＷＣＤ)的时间变化如图 ２ 所示ꎬ随着培养

时间的延长ꎬ碳源利用能力在不断增强ꎬ０—１２０ ｈ 内平均颜色变化率(ＡＷＣＤ)快速增加ꎬ说明悬浊液中的微生

物在不断适应 Ｂｉｏｌｏｇ Ｅｃｏ 板各孔的环境ꎬ处于快速生长期ꎬＢｉｏｌｏｇ Ｅｃｏ 板内底物碳源被大量利用ꎬ此时微生物

代谢强度越来越高ꎬ在第 １２０ ｈ 后慢慢步入稳定期ꎮ 流域上、中、下游及支流沉积物中微生物平均颜色变化率

(ＡＷＣＤ)总体上呈现ꎬ上游>支流>中游>下游ꎮ 在进入稳定期后ꎬ沉积物中微生物平均颜色变化率(ＡＷＣＤ)
的大小顺序为:上游(０.８２)、支流(０.７１)、中游(０.５７)、下游(０.５５)ꎬ与上游平均颜色变化率(ＡＷＣＤ)相比ꎬ支
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图 ２　 微生物群落 ＡＷＣＤ 值的变化特征

　 Ｆｉｇ.２　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ＡＷＣＤ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ　

ＡＷＣＥ:平均颜色变化率 Ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ

流、中游、下游分别降低了 １３.４％、３０.５％、３０.７％ꎮ
３.２　 微生物群落 ６ 类碳源利用特征

对不同培养时间沉积物中微生物对各类碳源的利

用进行计算ꎬ结果如图 ３ 所示ꎬ随着培养时间的延长ꎬ微
生物对碳源的利用的强度逐渐增大ꎮ 对比流域上游、中
游、下游及支流沉积物中微生物对碳源利用的大小顺

序ꎬ沉积物中微生物对不同类型碳源的利用强度明显不

同:上游沉积物中微生物对糖类、氨基酸类、酚酸类以及

胺类利用强度较高ꎻ中游沉积物中微生物对糖类、酚酸

类和胺类利用强度较高ꎻ下游沉积物中微生物则对糖

类、氨基酸类碳源利用强度较高ꎻ支流沉积物中微生物

对糖类、氨基酸、酚酸类利用强度较高ꎮ 由此可见ꎬ流域

沉积物中微生物主要利用的碳源为糖类和氨基酸类ꎬ其
次是酚酸类、胺类ꎬ对羧酸类和聚合物类利用较少ꎮ

图 ３　 不同培养时间下微生物群落 ６ 类碳源利用情况

Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｘ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ ｔｉｍｅｓ
Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、Ｆ 代表的是六种碳源ꎬ分别对应的是糖类、氨基酸类、羧酸类、酚酸类、胺类、聚合物类

３.３　 沉积物中微生物群落功能多样性指数分析

根据微生物群落碳源利用强度(ＡＷＣＤ)值ꎬ选择培养第 ２４ ｈ、１２０ ｈ、１６８ ｈ 数据ꎬ分别代表微生物培养初

期、稳定期、培养结束时进行微生物群落功能多样性分析ꎬ结果如图 ４ 所示ꎮ 流域上、中、下游以及支流沉积物

中微生物群落功能多样性指数呈现出了不同的变化规律ꎮ 从图 ４ 可知ꎬ随着培养时间延长ꎬ功能多样指数逐

渐增大ꎮ 到达稳定期后ꎬＳｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ 指数(Ｈ)、Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度(Ｊ)指数变化不明显ꎻ上游及支流 ＭｃＩｎｔｏｓｈ
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指数(Ｕ)变化较小ꎬ中游和下游 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数(Ｕ)ꎬ呈现下降趋势ꎻ而中游、下游及支流 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数(Ｄ)变
化不显著ꎬ上游 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数(Ｄ)呈现上升趋势ꎮ

图 ４　 不同培养时间微生物群落功能多样性指数变化图

Ｆｉｇ.４　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｕｌｔｕｒｅ ｔｉｍｅ

图 ５　 流域沉积物中微生物碳源利用的主成分变量

　 Ｆｉｇ.５　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｖａｒｉａｂｌｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｉｎ ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｒｉｖｅｒ ｂａｓｉｎ

培养结束时ꎬ流域沉积物中微生物群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ￣
Ｗｉｅｎｅｒ 指数(Ｈ)从大到小为上游、下游、中游ꎬ与上游相

比ꎬ中游、下游及支流分别降低了 １３. ３０％、１２. ４５％、
３.６２％ꎻ从流域上游到下游ꎬＰｉｅｌｏｕ 均匀度(Ｊ)指数逐渐

增大ꎬ从上游的 ０.７７４ 增加到 ０.９２２ꎬ增幅达 １９.１２％ꎻ
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 (Ｄ) 变化不明显ꎬ中游较上游增加了

４.４２％、下游较上游增加了 ５.６３％ꎻＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数(Ｕ)变
化最为明显ꎬ上游 ( １. ２８６) 到下游 ( ０. ９８５)ꎬ降低了

２３.４１％ꎮ
３.４　 流域沉积物中微生物群落代谢特征分析

对不同样点沉积物中微生物培养 １６８ ｈ 的 ＡＷＣＤ
数据ꎬ标准化后进行主成分分析ꎬ从 ３１ 种因子中提取出

两个主成分因子ꎬ以分析沉积物中微生物群落的代谢特

征ꎬ结果如图 ５ 所示ꎮ 沉积物中微生物群落的两个主成

分因子解释度分别为 ６０.９％ 和 ２１.４％ꎬ累积达到 ８２.３％ꎮ 沉积物中微生物利用的碳源ꎬ在坐标图上的主要分

散在 ３ 个区域ꎬ上游群落主要位于第一象限ꎬ中游位于第二象限ꎬ下游和支流位于第三象限ꎮ
微生物代谢活动相关的碳源种类主成分分析结果见表 ２ꎬ根据碳源在前两个主成分上的得分系数ꎬ选择

相关性较高的碳源进行归类ꎮ 与 ＰＣ １ 相关性较高的碳源有 ２５ 种ꎬ其中糖类 ７ 种ꎬ胺类、酚酸类各 ２ 种ꎬ聚合
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物类 ４ 种ꎬ氨基酸类、羧酸类各 ６ 种ꎻ与 ＰＣ ２ 相关性较高的碳源有 １１ 种ꎬ其中糖类 ４ 种ꎬ胺类、聚合物类、羧
酸类各 １ 种ꎬ氨基酸类、酚酸类各 ２ 种ꎮ 由此可知ꎬ对沉积物中微生物代谢活动起主要贡献作用的碳源是糖

类和氨基酸类ꎬ这与 ３.２ 节碳源利用特征的分析结果一致ꎮ

表 ２　 沉积物中与微生物代谢活动相关的碳源种类

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｉｎ ｓｅｄｉｍｅｎｔ

碳源种类
Ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ

碳源名称
Ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｎａｍｅ

主成分相关系数

ＰＣ１ ＰＣ２
碳源种类
Ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ

碳源名称
Ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｎａｍｅ

主成分相关系数

ＰＣ１ ＰＣ２

糖类 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ β￣甲基￣Ｄ￣葡萄糖苷 ０.６９７ ０.７８０ 氨基酸类 Ｌ￣精氨酸 ０.７８７ －０.３９８

Ｄ￣木糖 /戊醛糖 ０.７９９ －０.３３２ Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ Ｌ￣天门冬酰胺 ０.８０２ －０.５２７

ｉ￣赤藓糖醇 ０.８１１ －０.１８７ Ｌ￣苯丙氨酸 ０.８３３ －０.０９５

Ｄ￣甘露醇 ０.７５０ －０.４９６ Ｌ￣丝氨酸 ０.７７９ －０.５８８

Ｎ￣乙酰￣Ｄ 葡萄糖氨 ０.８２５ －０.２２６ Ｌ￣苏氨酸 ０.８２８ －０.０７６

Ｄ￣纤维二糖 ０.３３８ ２.１１９ 甘氨酰￣Ｌ￣谷氨酸 ０.８３１ －０.０３１

α￣Ｄ￣乳糖 ０.８３４ ０.１１６ 羧酸类 γ￣羟丁酸 ０.８２２ ０.３９７

Ｄ￣半乳糖酸 γ￣内酯 －０.１４１ －０.０７０ Ｃａｒｂｏｘｙｌ ａｃｉｄｓ α￣丁酮酸 ０.７６２ ０.１５０

Ｄ￣Ｌ￣α￣磷酸甘油 －０.０６４ ０.６６３ Ｄ￣葡糖胺酸 ０.８２５ －０.２２６

１￣磷酸葡萄糖 ０.８０９ ０.２１１ Ｄ￣苹果酸 ０.７８６ －０.４９９

胺类 Ａｍｉｎｅｓ 苯乙胺 ０.５０４ １.５４５ Ｄ￣半乳糖醛酸 －０.１４１ －０.０７０

腐胺 ０.８１９ －０.３３６ 丙酮酸甲酯 ０.８３４ －０.０３１

聚合物类 Ｐｏｌｙｍｅｒｓ 吐温 ４０ ０.７９３ －０.２８７ 衣康酸 ０.８３４ －０.０３１

吐温 ８０ ０.８０７ ０.３８０ 酚酸类 ２￣羟基苯甲酸 －０.０５０ ２.１４５

α￣环式糊精 ０.８１２ ０.５２８ Ｐｈｅｎｏｌｉｃ ａｃｉｄｓ ４￣羟基苯甲酸 －０.１１１ －０.９５５

肝糖 ０.８３２ ０.０３２

　 　 主成分相关系数:Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎻＰＣ １: 主成分 １ Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ １ꎻＰＣ ２: 主成分 ２ Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ２

３.５　 沉积物中微生物碳源利用与环境因子关系

采用冗余分析方法(ＲＤＡ)对培养 １６８ ｈ 的 ＡＷＣＤ 值以及功能多样性指数与沉积物理化因子间关系进一

步分析ꎬ结果如图 ６ 所示ꎮ 上游 ＲＤＡ 结果表明ꎬ氨氮、硝氮、有机碳、全氮、全磷含量、ｐＨ 是解释上游微生物群

落碳源利用及功能多样性差异的主要因子ꎻ中游 ＲＤＡ 结果表明ꎬ硝氮、全氮、氨氮、全磷、有机碳含量是解释中

游微生物群落碳源利用及功能多样性差异的主要因子ꎻ下游 ＲＤＡ 结果表明ꎬ氨氮、全氮、硝氮、有机碳含量、
ｐＨ 是解释下游微生物群落碳源利用及功能多样性差异的主要因子ꎻ支流 ＲＤＡ 结果表明ꎬ硝氮、氨氮、全氮、有
机碳含量是解释支流微生物群落碳源利用及功能多样性差异的主要因子ꎮ 综上所述ꎬ影响流域沉积物中微生

物群落碳源利用特征及功能多样性差异的因子有所差异ꎬ全氮、氨氮、硝氮、有机碳含量是主要影响因子ꎻ全磷

含量对上游及中游沉积物中微生物群落碳源利用及功能多样性影响较大ꎬ而 ｐＨ 则是对上游及下游沉积物中

微生物群落碳源利用及功能多样性影响较大ꎮ

４　 讨论

微生物是生态系统的重要组成部分ꎬ环境因素变化对其影响较为显著ꎬ而这种影响主要是通过群落代谢

特征和功能差异来实现[１７]ꎮ Ｂｉｏｌｏｇ Ｅｃｏ 方法主要根据微生物对碳源利用能力的差异来描述微生物群落功能

的动态变化[１８]ꎮ 碳源利用强度(ＡＷＣＤ)值的变化可以反映沉积物中微生物代谢活性的差异ꎬＡＷＣＤ 值增加

越快ꎬ表明微生物代谢活性越高[１７]ꎮ 本次研究中ꎬ随着培养时间的延长ꎬ微生物碳源利用能力在不断增强ꎬ
０—１２０ ｈ 微生物群落 ＡＷＣＤ 值变化最为明显ꎬ１２０ ｈ 后 ＡＷＣＤ 值趋于平缓ꎬ表明微生物群落对碳源利用达到

一个较高的水平ꎻ受到其栖息生境的影响ꎬ上游和支流沉积物中为微生物碳源利用较高ꎬ表明上游和支流沉积

物环境有利于微生物生存ꎬ其环境为微生物聚集和生长繁殖提供了更有利的场所ꎮ
不同种类微生物在环境中的占比不同ꎬ构成了其独特的群落结构ꎬ进而会导致其群落碳源利用特征和功

７７５５　 １３ 期 　 　 　 方康　 等:大理河沉积物微生物碳源利用特征及其影响因素 　



ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｅｃｏｌｏｇｉｃａ.ｃｎ

图 ６　 微生物群落碳源利用特征和功能多样性指数与环境因子冗余分析

Ｆｉｇ. ６ 　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ

ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

ＡＷＣＤ: 平均颜色变化率ꎻＨ: Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数ꎻＵ: ＭｃＩｎｔｏｓｈ 多样性指数ꎻＤ: Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数ꎻＪ: Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数

能也不尽相同[１９]ꎮ 本次研究中ꎬ沉积物中微生物主要利用的碳源为糖类和氨基酸类ꎬ其次是酚酸类、胺类ꎬ对
羧酸类和聚合物类利用较低ꎮ 有研究表明ꎬ葡萄糖是蔗糖和糖原合成的中间体ꎬ葡萄糖为微生物生命活动提

供基本的能源物质[８]ꎬ而在本文研究中微生物对单一碳源葡萄糖的利用强度较高ꎬ这可能跟微生物利用糖类

化合物ꎬ最终为其提供生命活动所需要的营养物质有关[５]ꎮ 此外ꎬ微生物对氨基酸类化合物利用程度较高ꎬ
Ｄｕ 等研究发现氨基酸类化合物富集会提高嗜氨基酸细菌活性ꎬ导致其对氨基酸类化合物的利用程度增

强[２０]ꎮ 而酚酸类化合物可以影响微生物的丰度ꎬ添加酚类物质可以促进降解酚酸化合物的微生物的生长ꎬ其
代谢产物可以提高其它物种相对丰度[２１—２２]ꎮ 中游沉积物中微生物在培养前期对碳源的利用强度较低ꎬ随着

酚酸类碳源的利用逐渐增大ꎬ其它碳源的利用强度不断增大ꎬ尤其是对聚合物类碳源的利用强度ꎮ 由于大理

河不同河段受人类活动干扰程度不一ꎬ沉积物环境差异显著ꎬ进而导致微生物在环境因素的选择下ꎬ其群落功

能必然存在差异ꎮ
流域沉积物中微生物功能多样性指数分析发现ꎬ随着培养时间延长ꎬ微生物功能多样性指数不断增大ꎻ到

达稳定期后ꎬ上游到下游随着河流沉积物中污染物含量的增加ꎬ沉积物中微生物 Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数

(Ｈ)和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数(Ｕ)逐渐减小ꎬ而 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数(Ｄ)和 Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数(Ｊ)逐渐增大ꎮ 通过野外调查

以及实验分析发现上游和支流采样点附近农业点源、面源污染较少ꎬ相对中游、下游来说ꎬ上游及支流人口密

度较小ꎬ河流受污染程度较低ꎬ更有利于微生物生存ꎮ 而河流中下游由于长期污染ꎬ沉积物中微生物群落优势

菌群得以继续生存ꎬ而其余物种在环境因素的影响下ꎬ群落丰度逐渐降低甚至衰亡ꎬ群落结构变得单一ꎬ导致

微生物群落多样性降低ꎮ
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有研究表明河流微生物群落功能除了受自然过程的影响ꎬ还受污水排放、土地利用、引水灌溉等一些系列

人为因素的影响ꎬ而且这些因素主要产生负面影响[２３—２４]ꎮ 另外ꎬ造成沉积物中微生物群落动能多样性差异ꎬ
可能是由于 Ｂｉｏｌｏｇ Ｅｃｏ 板中的底物改变了沉积物中的优势菌群ꎬ促进某些优势菌群生长代谢ꎬ抑制其它丰度

较低种群生长代谢ꎬ致使某些功能菌群消失ꎬ从而降低微生物群落碳源利用强度和功能多样性[２５]ꎮ 培养到达

稳定期后ꎬ上游 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数(Ｄ)继续上升ꎬ由于 Ｂｉｏｌｏｇ Ｅｃｏ 板中的底物碳源被大量利用ꎬ导致次优势菌群碳

源利用处于劣势ꎬ相对丰度下降ꎬ进而 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数(Ｄ)继续增大ꎻ而中游及下游 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数(Ｕ)逐渐减

小ꎬ由于流域中游及下游污染较为严重ꎬ到达稳定期后ꎬ沉积物中的污染物成为限制微生物群落碳源利用的主

要因素ꎮ
沉积物是河流生态系统中氮、磷等物质循环的重要场所ꎬ而沉积物中微生物通过同化、异化等代谢过程参

与氮污染物降解、转化[２６—２７]ꎮ 由于微生物对环境变化非常敏感ꎬ其群落的碳源利特征和功能会随着环境因素

的变化而变化[８ꎬ２８]ꎮ 本研究发现ꎬ影响沉积物中微生物群落碳源利用及功能多样性差异的因子有所差异ꎬ全
氮、氨氮、硝氮含量是主要影响因子ꎬ其次是全磷含量和 ｐＨꎮ 汪丽娜的研究结果表明全氮、铵态氮和硝态氮是

ＡＯＡ 群落结构变化的关键影响因子ꎬ铵态氮、全氮和 ｐＨ 是 ＡＯＢ 群落结构变化的关键影响因子ꎬ影响

Ａｎａｍｍｏｘ 群落结构的关键因子是 ｐＨ、全氮和铵态氮[２９]ꎮ ｐＨ 对水体中营养盐的比例分配和存在形态存在一

定的影响ꎬ不同微生物适应生长的 ｐＨ 值范围也不同ꎬ从而影响微生物的生长繁殖及群落功能[３０]ꎮ 钟芳[３１]等

研究得出细菌群落丰度与有机质、全氮、速效钾呈显著的正相关关系ꎮ 侯晓杰[３２]等研究发现微生物对碳源利

用受到 ｐＨ、速效钾显著影响ꎬ有机碳、速效氮含量和土壤碳氮比与微生物群落功能多样性密切相关ꎮ 此外ꎬ利
用 Ｂｉｏｌｏｇ Ｅｃｏ 微平板法研究微生物群落功能多样性存在一定缺陷ꎬ不可培养菌群的功能难以发现ꎬ在以后的

研究中ꎬ须结合其他群落结构分析方法开展沉积物中微生物功能型菌群研究[３３]ꎮ 随着近些年来的高通量测

序技术以及其它分子生物学方法技术改进ꎬ将分子生物学方法和 Ｂｉｏｌｏｇ Ｅｃｏ 方法相结合ꎬ有助于更进一步揭

示沉积物中微生物碳源利用特征和功能多样性与污染之间的关系ꎮ

５　 结论

(１)大理河流域沉积物中微生物群落碳源利用特征由高到低为:上游、支流、中游、下游ꎬ与上游相比ꎬ支
流、中游、下游分别降低了 １３.４％、３０.５％、３０.７％ꎮ

(２)大理河流域沉积物中微生物功能多样性 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数(Ｕ)、Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ 指数(Ｈ)从上游到下游

逐渐减小ꎬＰｉｅｌｏｕ 均匀度指数(Ｊ)、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数(Ｄ)从上游到下游逐渐增大ꎮ
(３)与微生物代谢活动相关性较高碳源为糖类ꎬ其次是氨基酸类ꎻ聚合物类、羧酸类、胺类、酚酸类与微生

物代谢活动相关性较低ꎮ
(４)沉积物中全氮、氨氮、硝氮、有机碳含量是影响微生物群落碳源利用及功能多样性差异的主要因子ꎬ

全磷含量、ｐＨ 的影响次之ꎮ
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