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摘要：调水工程在优化水资源配置的同时，也逐渐发展成为人工水生生态系统，其内部生物群落结构与构建机制多呈现与天然

河流不同的特征。 以深圳市战略性跨流域调水工程东江水源工程为研究对象，选择细菌为指示物种，通过微生物采样和高通量

测序技术，研究调水工程中细菌群落的沿程变化特征及构建机制。 这不仅关乎工程供水的水质安全，也具有重要生态学意义。
研究发现，自工程取水口至末端，细菌多样性整体呈现先降后升的趋势，且在工程泵站处多样性趋势发生显著转变，表明细菌群

落的变化与工程泵站运行密切相关。 将工程以泵站为界分为四段，各段间细菌群落结构差异显著，且由条件稀有菌主导。 由于

工程内部环境相对稳定，各分段细菌表型相似，仅好氧、兼性厌氧和革兰氏阴性菌存在显著差异，其中好氧型细菌在整个工程中

占据主导地位。 基于零模型解析细菌群落构建机制发现，其主要由随机性过程控制，且主要表现为均匀扩散作用，扩散限制作

用仅在工程末端出现；确定性过程仅表现为异质选择作用，且沿程逐渐减弱。 这表明由调水引起的细菌输运扩散在工程细菌群

落构建中扮演着关键角色。 随机森林模型同样显示，环境因子对模型的解释力有限，仅沼蛤密度与硫酸盐浓度对细菌多样性作

用显著，表明由环境筛选导致的确定性过程较弱。 研究有助于理解调水工程中人工生态系统的演变与适应机制，为调水工程水

质安全管理提供基础支撑。
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ｄｅｔｅｒｍｉｎｉｓｔｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｃａｕｓｅｄ ｂｙ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｗｅａｋ． Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｖａｌｕａｂｌｅ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ
ａｎｄ ａｄａｐｔｉｖｅ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｏｆ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ ｉｎ ｗａｔｅｒ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｊｅｃｔｓ． Ｉｔ ａｌｓｏ ｏｆｆｅｒｓ ａ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｉｍｐｒｏｖｉｎｇ ｔｈｅ
ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｆ ｗａｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ｗｉｔｈｉｎ ｓｕｃｈ ｐｒｏｊｅｃｔｓ， ｈｉｇｈｌｉｇｈｔｉｎｇ ｔｈｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｏｆ ｃｏｎｓｉｄｅｒｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｙｎａｍｉｃｓ
ｉｎ ｆｕｔｕｒｅ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｂａｃｔｅｒｉａ； ｗａｔｅｒ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｊｅｃｔ； ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ

跨流域调水工程通过连接水资源丰富的地区与缺水地区，实现区域间的水资源优化配置，有效缓解了水

资源分布不均问题。 据不完全统计，全球已建成大型调水工程 ３５０ 余项［１］。 ２０ 世纪 ８０ 年代以来，我国开始

大规模建设跨流域调水工程，目前已建、在建或拟建大型调水工程超过 １３０ 项［２］。 这些新兴的人工生态系统

为生物定植和扩散提供了独特的栖息地［３—４］。 伴随我国国家水网的部署，调水工程所构建的“人工河流”在
水生生态系统中的作用日益凸显。 与天然河流相比，调水工程运行调度场景相对稳定、干扰可控，是研究大型

生态系统中生物群落构建与演替的理想场所。
细菌作为调水工程中生物群落的重要组分，能够迅速响应环境变化，常被用作水生态系统的指示物种。

同时，细菌直接参与有机物降解［５］、氮磷循环［６］等重要生态过程，对维持水生态系统的稳定和健康至关重要。
在天然河流中，环境理化性质变化复杂，细菌群落受到季节［７］、水流交汇［８］、水质［９］ 等多种因素的影响，导致

其组成结构和功能发生变化。 而在调水工程中，环境受人为工程干预影响较大，系统所受扰动多数可控，导致

细菌群落的组成和功能往往由调度活动主导，呈现出不同于天然河流的变化特征及更复杂的相互作用［１０］。
近年来，随着生态位理论和中性理论的广泛应用［１１］，研究者利用一系列定量分析方法，包括中性模

型［１２］、基于随机模型的标准化随机性比率［１３］和最近类群指数［１４—１６］等，进一步解析了调水工程中的细菌群落

构建过程。 研究发现，不同调水工程因运行调度特点的差异，其驱动细菌群落构建的机制也有所不同。 在南

水北调中线工程中，由于跨越显著的环境梯度，从南到北物种的生态位空间差异明显，确定性过程通过筛选适

应特定环境条件的物种，影响群落组成［１７］；而东线工程因人为干扰更强且环境梯度不明显，随机性过程通过

扩散效应或外源输入，成为塑造群落结构的主导力量［１８］。 在长距离调水活动中，局部环境的动态变化也会导

致确定性和随机性过程对细菌群落的贡献发生调整［１９］。 然而，现有研究多聚焦于以明渠输水为主的南水北

调等超大型调水工程［２０—２１］，对于隧洞式调水工程内部的群落构建机制尚缺乏深入认识。 隧洞式调水工程由

于其环境封闭性及局部点状干扰（如泵站）的独特性，可能进一步影响细菌群落的沿程变化及构建机制。 因
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此，亟需进一步研究调水工程中确定性和随机性过程的相对贡献及其与运行调度和环境因子的复杂交互作

用，以明确人工生态系统中细菌群落的构建机制，也能为工程水质管理提供科学依据。
本文以深圳市战略性跨流域调水工程东江水源工程为对象，通过微生物采样和高通量测序技术，分析典

型调水工程中细菌群落的变化规律和主要驱动因素，揭示调水工程中细菌群落的构建机制，为工程水质安全

和生态安全提供科学支撑。

１　 研究区域与研究方法

图 １　 研究区域及采样点分布

Ｆｉｇ．１　 Ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ ａｎｄ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｌｏｃａｔｉｏｎ

Ｔ：隧洞 Ｔｕｎｎｅｌ；Ｆ：前池 Ｆｏｒｅｐａｙ；Ｐ：有压输水建筑 Ｐｒｅｓｓｕｒｉｚｅｄ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｖｅｙａｎｃｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ；Ａ：渡槽 Ａｑｕｅｄｕｃｔ

１．１　 研究区域概况

深圳东江水源工程（图 １），线路总长约 １３６ ｋｍ，其中输水主干线全长 １０６ ｋｍ，年供水规模 ７．２ 亿 ｍ３，设计

取水流量 ２６ ｍ３ ／ ｓ，后续扩容至 ３０ ｍ３ ／ ｓ。 工程自东江中游惠州河段取水，由东江泵站提升，经有压管道、箱涵

等输水，于马安镇与西枝江泵站抽提的西枝江水源交汇，随后由压力箱涵、无压隧洞等输水建筑等输送至深

圳。 沿程设有四个主要泵站，其中东江泵站与西枝江泵站为引水提升泵站；永湖泵站与獭湖泵站为加压泵站，
无外界水源引入。 本研究沿工程干线设置 ２７ 个断面进行细菌采样，覆盖从工程取水口至末端的各个区域，包
括前池、隧洞、渡槽和有压建筑等多种结构类型。 采样按照由下游至上游的顺序进行，在各断面的输水通道侧

壁及底部采集沉积物样品，每个断面重复三次，样品收集后在 １２ 小时内 ４℃冷藏运输回实验室，并在－２０℃条

件下保存直至全部采样结束，随后进行 ＤＮＡ 提取与测序分析。 同时，根据国家标准（ＨＪ ８４—２０１６）对断面水

样进行了水质检测。 鉴于东江水源工程中沼蛤（Ｌｉｍｎｏｐｅｒｎａ ｆｏｒｔｕｎｅｉ）污损问题严重，本研究还同步收集了各断
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面的沼蛤附着密度数据。
１．２　 细菌测序分析

使用 Ｆａｓｔ ＤＮＡ ｓｐｉｎ Ｋｉｔ ｆｏｒ ｓｏｉｌ（ＭＰ Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌｓ， Ｓｏｌｏｎ， ＯＨ， ＵＳＡ）试剂盒提取样品 ＤＮＡ，并通过 １．０％琼

脂糖凝胶电泳和 ＮａｎｏＤｒｏｐ ＮＤ⁃２０００ 分光光度计（Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｉｎｃ．， Ｗａｌｔｈａｍ， ＭＡ， ＵＳＡ）检测 ＤＮＡ 的产

量与提取质量。 以提取的 ＤＮＡ 为模板，采用通用引物对 ３３８Ｆ ／ ８０６Ｒ［２２］对细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３—Ｖ４ 高变区

进行扩增（ＡＢＩ ＧｅｎｅＡｍｐ ９７００ 型扩增仪）。 ＰＣＲ 反应体系总体积 ２０ μＬ，包括 ５ × 反应缓冲液（４ μＬ）、ｄＮＴＰｓ
（２．５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ４ μＬ）、正反引物（５ μｍｏｌ ／ Ｌ ０．８ μＬ）、模板 ＤＮＡ（１ μＬ）和 Ｐｆｕ ＤＮＡ 聚合酶（０．４ μＬ），余量用超纯

水补足。 ＰＣＲ 条件设置为：９５ ℃预热 ３ ｍｉｎ；扩增 ２７ 个周期，每个周期 ９５ ℃变性 ３０ ｓ，５５ ℃退火 ３０ ｓ，７２ ℃延

伸 ４５ ｓ；最后再 ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ。 所得产物在上海美吉公司的 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 平台（Ｉｌｌｕｍｉｎａ， Ｓａｎ Ｄｉｅｇｏ， ＣＡ，
ＵＳＡ）上进行高通量测序，得到双端序列用于后续分析。

通过 ＦＬＡＳＨ（ｖ． １．２．７）合并正向和反向双端序列，生成原始 ＦＡＳＴＱ 文件［２３］，然后利用 ＱＩＩＭＥ（ｖ． １．９．０）进
行分析［２４］。 使用 ｆａｓｔｐ（ｖ．０．２０．０）对 ＦＡＳＴＱ 文件进行质量筛选［２５］，剔除短于 ３００ ｂｐ 或质量小于 ２０ 的序列。
筛选后的序列根据 ＳＩＬＶＡ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ａｒｂ⁃ｓｉｌｖａ．ｄｅ）进行对齐［２６］，然后使用 ＵＰＡＲＳＥ（ｖ． ７．１）按 ９７％的序列相

似度阈值聚类为可操作分类单元 （ Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ， ＯＴＵｓ） ［２７］，在细菌 １６Ｓ ＲＮＡ 数据库 Ｓｉｌｖａ
（Ｒｅｌｅａｓｅ１３８ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ａｒｂ⁃ｓｉｌｖａ．ｄｅ）进行细菌的序列注释比对。 按 ＯＴＵｓ 在不同样本中出现的频率和丰度

将注释好的数据分为稀有类群（Ｒａｒｅ ｔａｘａ，ＲＴ）、丰富类群（Ａｂｕｎｄａｎｔ ｔａｘａ，ＡＴ）、中等类群（Ｍｏｄｅｒａｔｅ ｔａｘａ，ＭＴ）、
条件丰富类群（Ｃｏｎｄｉｔｉｏｎａｌ ａｂｕｎｄａｎｔ ｔａｘａ，ＣＡＴ）、条件稀有类群（Ｃｏｎｄｉｔｉｏｎａｌ ｒａｒｅ ｔａｘａ，ＣＲＴ）和条件稀有或丰富

类群（Ｃｏｎｄｉｔｉｏｎａｌ ａｂｕｎｄａｎｔ ｏｒ ｒａｒｅ ｔａｘａ，ＣＡＲＴ） ［２８］。
同时，利用 ＢｕｇＢａｓｅ 确定细菌的高级表型［２９］，包括革兰氏阳性 （ Ｇｒａｍ ｐｏｓｉｔｉｖｅ）、革兰氏阴性 （ Ｇｒａｍ

ｎｅｇａｔｉｖｅ）、形成生物膜（ｂｉｏｆｉｌｍ ｆｏｒｍｉｎｇ）、致病菌（ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ）、包含移动元件（ｍｏｂｉｌｅ ｅｌｅｍｅｎｔ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ）、好氧

（ａｅｒｏｂｉｃ）、厌氧（ａｎａｅｒｏｂｉｃ）、兼性厌氧（ｆａｃｕｌｔａｔｉｖｅｌｙ ａｎａｅｒｏｂｉｃ）、氧化胁迫耐受（ｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｓｔｒｅｓｓ ｔｏｌｅｒａｎｔ），分析九

种细菌表型在不同样点中的占比。

图 ２　 分析流程

Ｆｉｇ．２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｗｏｒｋｆｌｏｗ

βＮＴＩ：最近类群指数 Ｂｅｔａ⁃ｎｅａｒｅｓｔ ｔａｘｏｎ ｉｎｄｅｘ； ＲＣ： Ｒａｕｐ⁃Ｃｒｉｋ 指数

１．３　 数据处理

采用 Ｒ 软件对测序获得数据进行分析（图 ２），利用

ｇｇｐｌｏｔ２ 包对数据进行可视化。
１．３．１　 α 多样性计算

基于高通量测序数据，计算多个 α⁃多样性指数：
Ｃｈａｏ １ 指数（ Ｓｃｈａｏ），估计可能未被发现的分类单元数

量，反映群落丰富度； Ｓｈａｎｎｏｎ 指数（Ｈ′），评估生物多

样性，值越大说明多样性越高；Ｐｉｅｌｏｕ 指数（Ｊ′）：评估物

种分布均匀性，取值范围 ０—１，１ 表示物种分布极其均

匀，０ 表示分布极不均匀；和系统发育多样性（ＰＤ），计
算细菌的谱系多样性，值越大，从系统发育角度看多样

性越高。
１．３．２　 排序分析与群落结构差异比较

为比较不同细菌群落之间的差异，本研究使用

Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离计算不同样点细菌群落间的群落距离，
并基于 该 距 离 利 用 非 度 量 多 维 标 度 （ Ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ
Ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ Ｓｃａｌｉｎｇ，ＮＭＤＳ）方法对各群落数据进

行非约束性排序分析。 聚类效果通过胁强系数（Ｓｔｒｅｓｓ）
进行评估：当 Ｓｔｒｅｓｓ＜０．２ 时，排序结果有解释意义；Ｓｔｒｅｓｓ
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＜０．１ 时，排序结果较好；Ｓｔｒｅｓｓ ＜ ０． ０５ 时，排序结果有很好的代表性。 并采用基于置换的多元方差分析

（Ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎａｌ Ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅ Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｖａｒｉａｎｃｅ，ｐｅｒＭＡＮＯＶＡ）比较组间差异。
１．３．３　 沿程群落特征分析

为分析细菌群落特征沿程变化规律，采用非参数化 Ｋｒｕｓｋａｌ⁃Ｗａｌｌｉｓ 方法对沿程各分段的细菌群落特征进

行差异检验。 同时利用线性回归模型和局部加权回归（Ｌｏｃａｌｌｙ ｗｅｉｇｈｔｅｄ ｓｍｏｏｔｈｉｎｇ，Ｌｏｗｅｓｓ）分析沿程变化中的

线性和非线性趋势。 同时利用 Ｒ２来衡量模型解释因变量变异的比例，评估模型拟合优度。
１．３．４　 群落构建机制分析

根据 Ｓｔｅｇｅｎ 等提出的计算框架，定量分析群落的构建机制［１４—１６］。 比较群落间的平均最近类群距离

（Ｂｅｔａ⁃ｍｅａｎ ｎｅａｒｅｓｔ ｔａｘａ ｄｉｓｔａｎｃｅ，βＭＮＴＤ）与随机生成的零模型构建群落的 βＭＮＴＤ，得到最近类群指数（Ｂｅｔａ⁃
ｎｅａｒｅｓｔ ｔａｘｏｎ ｉｎｄｅｘ，βＮＴＩ），判断群落构建是否受确定性过程主导。 若 βＮＴＩ＞２，表明系统发育周转超过预期，
受到确定性过程中的异质选择作用；若 βＮＴＩ＜－２，则表明系统发育周转低于预期，受到确定性过程中的同质

选择作用。 而对于－２ ≤ βＮＴＩ ≤ ２ 的情况，则通过比较群落间的 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离与零模型构建群落的 Ｂｒａｙ⁃
Ｃｕｒｔｉｓ 距离，得到 Ｒａｕｐ⁃Ｃｒｉｃｋ 指数（ＲＣ），判断群落是否受随机性过程主导。 若 ＲＣ＞０．９５，说明存在超过预期的

周转，认为受扩散限制作用；若 ＲＣ＜－０．９５，说明存在低于预期的周转，说明受均匀扩散作用。 若不属于以上情

况，则可能意味着群落构建不受单一过程主导，而是漂变、多样化、弱选择、弱扩散等多种因素的共同作用

结果。
１．３．５　 环境因素影响分析

为识别影响工程中细菌群落多样性的关键环境因素及其影响模式，使用 ｒａｎｄｏｍＦｏｒｅｓｔ 包构建随机森林回

归模型，通过均方误差增量（Ｉｎｃｒｅｍｅｎｔａｌ ｍｅａｎ ｓｑｕａｒｅｄ ｅｒｒｏｒ， ＩｎｃＭＳＥ）评估环境因素对细菌群落多样性指数的

贡献，并使用 ｒｆＰｅｒｍｕｔｅ 包检验环境因素的显著性，以确定关键环境因素。 此外，使用 ｐｄｐ 包进行偏依赖图分

析，解释关键环境因素在连续梯度上对细菌群落多样性的影响模式。

２　 结果与分析

２．１　 沿程细菌组成

高通量测序共检测出 １７７９８８７ 条序列，平均长度 ４１９．５ ｂｐ，涵盖 ３２ 门、７５ 纲、１７９ 目、２６０ 科、４５４ 属、７５０
种，主要由变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，相对丰度 ２７．４％—９４．９％，下同）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ，０．１％—３４．０％）、
放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ，１． ０％—１９． ８％）、拟杆菌门（ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ，０． ４％—４３． ０％）、厚壁菌门（ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ，
０．２％—２１．５％）、硝化螺旋菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒｏｔａ，０．１％—２４．８％）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ，０．１％—１１．４％）、蓝藻

门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ，０． １％—５． ０％）、髌骨菌门 （ Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ，０—３． ３％） 及粘细菌门 （Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ，０． ０％—
２．９％）等组成（图 ３）。 变形菌门在所有样本中普遍存在，且在所有采样点中的相对丰度最高，是最主要的细

菌类群。 各主要菌门的相对丰度沿程变化并未表现出明显的线性趋势。 具体而言，除厚壁菌门和蓝藻门的线

性拟合结果外（Ｒ２ 值分别为 ０．１４ 和 ０．０３），其他菌门的线性拟合 Ｒ２ 值均小于或等于 ０．０１，表明其相对丰度沿

程变化无显著的线性趋势。 为研究其非线性趋势，进一步利用 Ｌｏｗｅｓｓ 回归模型分析了各菌门的沿程变化

（图 ３）。 所有菌门中 Ｌｏｗｅｓｓ 拟合效果均优于线性拟合。 对于变化幅度较大的菌门，其拟合曲线均呈现波动

形式，如变形菌门呈现先降后升再降的趋势，而绿弯菌门则呈现先升后降再升的趋势。
如图 ４ 所示，工程内部各样点细菌的多样性指数整体呈现两端高、中间低趋势，表明工程进水端和出水端

细菌群落多样性更高，物种分布也更均匀。 其中，Ｃｈａｏ １ 指数 ４９９． ０２—７８７． ００，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 ２． ２３—５．４３，
Ｐｉｅｌｏｕ 指数 ０．３６—０．８４，ＰＤ 指数 ２２．５９—３５．４７。 相较于其他三个指数，ＰＤ 指数的波动较小，这表明虽然各采

样点的物种组成变化导致多样性发生改变，但遗传多样性仍旧接近。 各指数线性拟合 Ｒ２ 值分别为：Ｃｈａｏ １：
０．０６，Ｓｈａｎｎｏｎ： Ｒ２＜０．０１，Ｐｉｅｌｏｕ： Ｒ２＜０．０１，ＰＤ： Ｒ２ ＝ ０．２４，表明各 α⁃多样性指数与相对丰度类似，并未呈现显著

的沿程单调变化趋势。
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图 ３　 细菌组成及沿程变化

Ｆｉｇ．３　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ａｎｄ ｃｈａｎｇｅｓ ａｌｏｎｇ ｔｈｅ ｐｒｏｊｅｃｔ

进一步利用 Ｌｏｗｅｓｓ 回归模型进行分析（图 ４），结果显示各多样性指数拟合曲线均呈波动形式，且变化趋

势基本一致，大致呈现出先下降后上升的单谷模式。 拟合曲线最小值分别位于 ３５．９ ｋｍ（Ｓｃｈａｏ）、３７．８ ｋｍ（Ｈ′）、
３７．８ ｋｍ（Ｊ′）和 ３１．１ ｋｍ（ＰＤ）处，与永湖泵站（Ｆ０３）位置接近。 同时，ＰＤ 指数在 １４．２ ｋｍ 处出现极值，与西枝

江泵站（Ｆ０２）位置接近，表明细菌群落的变化可能与工程泵站运行有关。 因此，本研究以泵站为界，将整个工

程划分为四个区段进行详细分析，旨在探究工程各段细菌群落的变化特征及泵站等影响因素的作用。

００６５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４５ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ４　 基于 ＯＴＵ 水平的 α⁃多样性沿程变化

Ｆｉｇ．４　 α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ ｂａｓｅｄ ＯＴＵ ｌｅｖｅｌ ｃｈａｎｇｅｓ ａｌｏｎｇ ｔｈｅ ｐｒｏｊｅｃｔ

Ｓｃｈａｏ：Ｃｈａｏ１ 指数；Ｈ′ ：Ｓｈａｎｎｏｎ 指数；Ｊ′： Ｐｉｅｌｏｕ 指数；ＰＤ：系统发育多样性指数；罗马数字表示工程分段编号；虚线指示泵站位置；阴影表示

回归模型 ９５％的置信区间

２．２　 沿程细菌群落结构变化

基于属水平分类数据，对 ４ 个不同工程分段的细菌群落结构进行了 ＮＭＤＳ 分析（图 ５），结果显示各分段

间的细菌群落结构存在显著差异（ｐｅｒＭＡＮＯＶＡ：Ｒ２ ＝ ０．２２３，Ｐ ＝ ０．００９），但同时也存在一定程度的重叠。 具体

而言，细菌群落在第 Ｉ、ＩＩＩ、ＩＶ 分段间的区分度相对较高，而第 ＩＩ 分段的细菌群落与其他分段均有重叠。 群落

结构的变化路径并不是沿工程水流流向单调变化，而是呈现往复模式，第 ＩＶ 段群落与第 Ｉ 段更为接近。 在

ＮＭＤＳ 分析的第一轴和第二轴数值上，四段数值先增加再减小，表明细菌群落在调水过程中逐渐偏离初始状

态，最终又趋近于初始状态。

图 ５　 基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ距离的细菌属水平 ＮＭＤＳ 分析

Ｆｉｇ．５　 ＮＭＤＳ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｅｎｅｒａ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ ｄｉｓｔａｎｃｅ

为分析细菌群落结果随调水过程的变化，进一步分析了沿程各样点与工程取水口样点之间的群落距离与

沿工程的地理距离之间的变化规律（图 ６）：各样点与东江取水口样点（Ｔ０１）差异性先增大，随后减小，最后再

次增大，回归曲线的极值位置和西枝江泵站（Ｆ０２）及獭湖泵站（Ｆ０５）位置对应。 随着东江取水口水源的输入，
细菌进入工程并开始沿程演变，群落逐渐偏离原始状态，群落间的差异增大。 到达西枝江泵站（Ｆ０２）时，新的

水源输入带来外来细菌和养分，环境变化及水流掺混导致群落间的差异缩小。 然而，由于新水源本身的细菌

组成和水质特性与原始水源存在差异，群落并未完全恢复至初始状态，而是形成了一个新的、与原始水源和中

途水源均有所不同的群落结构。 在獭湖泵站（Ｆ０５）的扰动作用下，群落差异再次增大，直至工程末端。
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同时，利用细菌分类对群落距离进行分解，以条件丰富（ＣＡＴ）、条件稀有或丰富（ＣＡＲＴ）、条件稀有

（ＣＲＴ）和中等类群（ＭＴ）四类菌群数据计算得到的群落距离也呈现与整体相似的沿程变化规律（图 ６）。 稀有

菌群（ＣＲＴ、ＣＡＲＴ）的群落距离与总体菌群计算出的群落距离接近，而根据非稀有菌群（ＣＡＴ、ＭＴ）计算出的群

落距离小于根据其他类群及全部类群计算出的群落距离。 这表明尽管在数量上占比有限，稀有菌群是调水工

程中细菌群落沿程不相似性的主要驱动力。

图 ６　 各样点与取水口样点的群落 Ｂｒａｙ⁃ｃｕｒｔｉｓ距离与沿工程距离的关系

Ｆｉｇ．６　 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ａｎｄ ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ｆｒｏｍ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｔｏ ｔｈｅ ｗａｔｅｒ ｉｎｔａｋｅ

ＡＬＬ：所有细菌 ａｌｌ ｂａｃｔｅｒｉａ；ＣＡＴ：条件丰富类群 ｃｏｎｄｉｔｉｏｎａｌ ａｂｕｎｄａｎｔ ｔａｘａ；ＣＲＴ：条件稀有类群 ｃｏｎｄｉｔｉｏｎａｌ ｒａｒｅ ｔａｘａ；ＣＡＲＴ：条件稀有或丰富类群

ｃｏｎｄｉｔｉｏｎａｌ ａｂｕｎｄａｎｔ ｏｒ ｒａｒｅ ｔａｘａ；ＭＴ：中等类群 ｍｏｄｅｒａｔｅ ｔａｘａ；虚线指示泵站位置；阴影表示回归模型 ９５％的置信区间

２．３　 沿程细菌表型变化

细菌群落结构的变化伴随其性状和功能的改变。 ＢｕｇＢａｓｅ 细菌表型预测结果显示（图 ７），除好氧、兼性厌

氧和革兰氏阴性菌在各分段存在显著差异外（Ｐ＜０．０５），其余各细菌表型占比无显著差异。 由于工程主要通

过封闭式管线输水，并沿程设有前池、排气口等通气设施，维持了环境的有氧状态。 因此，好氧型细菌（２９．７±
１０．７）％占据主导地位，而厌氧型（２．５±２．３）％和兼性厌氧型（６．２±３．３）％占比则相对较少。 同时，革兰氏阴性

菌（４６．４±１４．２）％较革兰氏阳性菌（６．５±５．０）％占比高。 大部分细菌都具备形成生物膜的能力（４２．９±１４．０）％，
为其提供了一个保护性的环境，可以抵抗物理和化学的干扰。 致病菌（１２．９±１３．６）％在獭湖泵站（５６．９％）和
三棵松隧洞（４５．４％）两个样点占比较高，其他工程段整体占比较低，对水质影响较小。 包含移动元件的细菌

（１２．０±１２．０）％在獭湖泵站（５２．５％）和三棵松隧洞（４６．５％）两个样点也相对较高，增加了水质管理的复杂性。
２．４　 细菌沿程变化机制

如图 ８ 所示，遗传发育信号分析显示存在显著的遗传发育信号，表明近缘 ＯＴＵ 间存在相似的栖息地关

联，因此可利用遗传距离研究群落构建过程。 进一步利用 βＮＴＩ 和 ＲＣ 指数，对沿程各段细菌群落的构建机制

进行定量分析（图 ８）。 工程各段 βＮＴＩ 值范围为－１．５５—４．８２，均大于－２，表明各段均无同质选择作用；且整体

呈减小趋势，表明异质选择作用逐渐减弱。 Ｒａｕｐ⁃Ｃｒｉｃｋ 指数范围为－１．００—１．００，表明两种随机性过程在工程

中均存在；但仅第 ＩＶ 段中 Ｒａｕｐ⁃Ｃｒｉｃｋ 指数超过 ０．９５ 的阈值，呈现扩散限制作用。 总体而言，随机性过程对工

程中细菌群落构建起到的作用更强，在各段占比均超过 ５０％。 随机性过程中，以均匀扩散为主，与调水工程

强扩散的特性相符合；而在工程的后段，扩散限制开始显现，这可能与扩散距离的增加有关。 确定性过程主要

表现为异质选择，这可能与水体进入工程内部后各环境条件沿程发生改变有关，但随着调水进行，异质选择逐

渐减弱。
２．５　 工程环境对细菌群落的影响

虽然工程内细菌群落构建主要由随机性过程主导，但由环境筛选导致的确定性过程仍起到一定作用，因
此选用随机森林模型对各环境要素对细菌群落多样性的作用进行评估。 模型结果表明（图 ９），工程内生物条

件（沼蛤密度）、结构条件（工程距离、结构形式）及水质条件（如硫酸盐浓度、ｐＨ 等）对细菌群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指

２０６５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４５ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ７　 各段细菌表型组成

Ｆｉｇ．７　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｅａｃｈ ｓｅｇｍｅｎｔ

Ｐ 值表示 Ｋｒｕｓｋａｌ⁃Ｗａｌｌｉｓ 检测显著

图 ８　 细菌建群机制分析

Ｆｉｇ．８　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ

红色点表示 Ｐ＜０．０５

数具有一定的解释能力（Ｒ２ ＝ ０．１８）。 ＩｎｃＭＳＥ％ 分析结果显示，沼蛤密度（５．８％）和硫酸盐浓度（５．６％）对细

菌群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数的影响显著（Ｐ＜０．０５），其余各变量影响均不显著。 部分依赖图进一步揭示了细菌群落

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数对显著影响因素的非线性响应模式（图 ９）。 结果表明，随着沼蛤密度和硫酸盐浓度增加，
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Ｓｈａｎｎｏｎ 指数呈现下降趋势；但在沼蛤密度较高时 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数会随着密度升高而有所下降，硫酸盐浓度较高

时 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数则在较高水平上保持稳定。

图 ９　 基于随机森林模型和部分依赖图分析的细菌 α多样性指数的关键影响因素及其影响模式

Ｆｉｇ．９　 Ｋｅｙ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｎ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｒａｎｄｏｍ ｆｏｒｅｓｔ ｍｏｄｅｌ ａｎｄ ｐａｒｔｉａｌ

ｄｅｐｅｎｄｅｎｃｙ ｐｌｏｔ ａｎａｌｙｓｉｓ

∗ Ｐ＜０．０５

３　 讨论

３．１　 工程内部细菌群落构建机制

生态系统中，确定性过程通过竞争排除、生态位分化和环境过滤等机制，筛选适应特定环境条件的物种，
影响其生存和繁衍；随机性过程则强调群落多样性的形成和维持主要受随机事件影响，如随机扩散、随机灭绝

等。 东江水源工程与外界接触有限，水质沿程变化稳定，导致环境筛选作用相对减弱。 以氧气利用类型为例，
沿程环境变化几乎没有改变细菌的氧气利用偏好组成（图 ７）。 随机扩散和细菌群落间的相互作用在细菌群

落构建中的作用变得更加显著。 同样，南水北调东线工程尽管长达 １０００ 多公里，但环境梯度相对较小，其内

部细菌群落构建仍然以随机性过程为主［１９，３０］。 值得注意的是，东江水源工程的群落构建过程中，确定性过程

同样发挥着作用。 随机森林模型分析显示，外界环境因素对细菌群落多样性有一定解释作用（图 ９）。 这表明

在复杂的生态系统中，确定性过程与随机性过程并非完全对立，而是相互交织［３１］。
３．２　 工程运行的影响

调水工程的运行不可避免地对细菌群落产生影响。 在水流输送过程中，若无外源输入，细菌群落因随机

消亡和竞争关系而发生偏移，导致多样性降低，同时群落相似性也随着距离取水口的增加逐渐降低，呈现距离

衰减关系（Ｄｉｓｔａｎｃｅ⁃ｄｅｃａｙ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ，ＤＤＲ） ［３２—３３］。 然而，东江水源工程中，主要菌门的相对丰度（图 ３）与细

菌 α 多样性（图 ４）均表现出波动性变化；群落相似性虽然整体符合距离衰减关系（Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数：０．２７４），
但也出现了明显的波动，且波动的峰谷位置与泵站的分布接近。 泵站通过引入外界水源和前池开口运行，对
细菌群落的组成产生了显著影响，从而进一步影响了细菌多样性和相似性。 例如，变形菌门的相对丰度在西

枝江泵站后出现回升，这可能与西枝江水源中外源变形菌的输入有关。 泵站所引发的外界干扰在一定范围内

显著调整了工程内部的群落组成，其影响相比于扩散过程中的群落改变更为强烈，对半封闭系统内的细菌组

成产生了显著的作用［３０， ３４］。 因此，在调水工程的水质监测和管理工作中，应特别关注各水源汇入点邻近区域
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的细菌群落变化，以更好地评估外界干扰对生态系统的潜在影响。
３．３　 工程环境的影响

尽管细菌群落主要受到随机性过程控制，随机森林模型显示硫酸盐浓度与沼蛤密度对细菌群落也有一定

解释作用。 硫酸盐是部分化能合成菌的利用底物，为微生物群落的代谢活动提供了能量来源，因此对细菌多

样性具有一定促进作用［３５］。 同时，东江水源工程自通水以来就发生了沼蛤的高密度附着和生物污损，在工程

前端及部分结构段沼蛤附着密度超过每平方米数万个［３６—３７］，它们也可通过直接滤食、改造环境、共生、死亡腐

败等方式重塑细菌群落［３８］。 沼蛤分泌的抗菌肽对细菌群落会产生筛选效应，能够促进如多核杆菌、气单胞菌

等革兰氏阴性菌的生长［３９］。 因此，在工程前端沼蛤附着密集区的影响下，革兰氏阴性菌成为了工程的优势菌

种。 革兰氏阴性菌因其双层膜结构，展现出更强的耐药性和适应性，对抗生素和环境毒素有更高的抵抗

力［４０］，这可能带来潜在的水质风险。 因此，在东江水源工程的运行管理中，应加强对沼蛤附着区域的监测与

治理，以减少其对细菌群落和水质安全的负面影响。

４　 结论

本文基于高通量测序技术，结合细菌表型分析、Ｌｏｗｅｓｓ 回归分析、零模型构建等方法，揭示了东江水源工

程细菌群落的沿程变化特征和构建机制，并探讨了跨流域调水工程中的水质及生态风险。 研究发现，细菌相

对丰度沿程并未表现出单调线性变化趋势，而 α 多样性指数则呈现出先下降后上升的波动变化形式。 Ｌｏｗｅｓｓ
回归分析有效地捕捉了细菌多样性的非线性变化趋势，其拟合曲线的极值与泵站位置的接近性表明，泵站的

扰动对工程内部细菌群落结构有显著影响。 细菌群落距离的沿程变化与 α 多样性指数的变化趋势一致，进
一步证实了泵站对工程内部细菌群落结构的影响。 工程内部细菌群落主要由好氧型细菌构成，致病菌的占比

相对较低，但革兰氏阴性菌的大量存在仍暗示了潜在的水质风险。 由于工程内部环境相对稳定，且沿程水流

输送作用显著，细菌群落构建主要受随机性过程的主导。 在随机性过程中，除了工程末端可能受到扩散限制

的影响外，其余部分主要受均匀扩散的影响，表明细菌的扩散能力是影响工程末端细菌群落结构的重要因素。
同时，工程内的沼蛤污损与硫酸盐浓度对细菌群落也有一定影响。

综上所述，调水工程中需要特别关注取水口水源和泵站开口等对工程内部生物群落的扰动作用。 这些因

素不仅影响细菌群落的结构和功能，还可能对水质安全和生态平衡产生长远影响。 因此，加强水源汇入点邻

近区域的细菌群落监测和管理，对于评估和减轻外界干扰对生态系统的潜在影响至关重要。
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