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汛期扰动下河流浮游真核微生物群落时序动态及其构
建机制

刘丰瑜１，韩雪梅１，∗，杨家顶１，常树佳１，林肖月１，２

１ 海南师范大学生命科学学院，热带岛屿生态学教育部重点实验室，海南省热带动植物生态学重点实验室，海口　 ５７１１５８

２ 南阳师范学院生命科学学院， 南阳　 ４７３０６１

摘要：汛期扰动是河流生态系统中的重要驱动力之一，但其对浮游真核微生物群落构建机制的具体影响尚不明确。 以河南省西

南部南阳市的老鹳河为例，通过对四个时期的连续采样及高通量测序分析，研究了汛期扰动下浮游真核微生物群落的时序变化

及构建机制。 研究结果表明，汛期扰动通过改变水文条件和水体理化环境，导致群落构建机制出现阶段性变化：在扰动后期，随
机过程主导群落构建（ＮＳＴ 值显著升高），随之环境过滤作用逐渐增强，推动群落向确定性过程转变。 不同丰度的类群表现出

不同的响应策略：优势类群通过稳定的环境响应（环境解释度达到 ７０％）维持其群落地位，特别是在电导率和硝氮变化下表现

出持续的选择效应；条件稀有类群（ＣＲＴ）对营养盐的变化极为敏感，展现出潜在的环境指示作用；绝对稀有类群（ＡＲＴ）则表现

出高度随机性（ＮＳＴ 值可达 １００％）及未解释的变异（高达 ９０％）。 首次揭示了汛期扰动下河流微生物群落构建的阶段性变化特

征，为理解河流生态系统对水文扰动的响应机制提供了新的视角。
关键词：汛期扰动；浮游真核微生物；群落构建机制；时序动态；环境过滤
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ａｂｓｏｌｕｔｅｌｙ ｒａｒｅ ｔａｘａ （ ＡＲＴ） ｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｅｄ ｈｉｇｈ ｓｔｏｃｈａｓｔｉｃｉｔｙ （ ＮＳＴ ｖａｌｕｅｓ ｒｅａｃｈｉｎｇ １００％） ａｎｄ ｓｕｂｓｔａｎｔｉａｌ ｕｎｅｘｐｌａｉｎｅｄ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ （ｕｐ ｔｏ ９０％）， ｒｅｆｌｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｕｎｐｒｅｄｉｃｔａｂｉｌｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅｉｒ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｙｎａｍｉｃｓ． Ｔｈｅ ｗｅａｋ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ
ＡＲＴ ｓｕｇｇｅｓｔ ｔｈａｔ ｍｉｃｒｏ⁃ｓｃａｌｅ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｓｕｃｈ ａｓ ｄｏｒｍａｎｃｙ， ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ， ａｎｄ ｖｉｒａｌ ｌｙｓｉｓ ｍａｙ ｕｎｄｅｒｌｉｅ ｔｈｅｉｒ
ａｓｓｅｍｂｌｙ， ｅｍｐｈａｓｉｚｉｎｇ ｔｈｅｉｒ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｔｏ ｍａｉｎｔａｉｎｉｎｇ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｐｌａｓｔｉｃｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｄｉｓｔｕｒｂａｎｃｅ ｒｅｇｉｍｅｓ． Ｔｏｇｅｔｈｅｒ， ｔｈｅｓｅ
ｒｅｓｕｌｔｓ ｐｒｏｖｉｄｅ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｔｈａｔ ｆｌｏｏｄ ｄｉｓｔｕｒｂａｎｃｅｓ ｔｒｉｇｇｅｒ ｓｔａｇｅ⁃ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｓｈｉｆｔｓ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ， ｏｆｆｅｒｉｎｇ ｎｏｖｅｌ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ｈｏｗ ｒｉｖｅｒ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ ｒｅｓｐｏｎｄ ａｎｄ ａｄａｐｔ ｔｏ
ｈｙｄｒｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｅｒｔｕｒｂａｔｉｏｎｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｆｌｏｏｄ ｄｉｓｔｕｒｂａｎｃｅ； ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ； ｔｅｍｐｏｒａｌ
ｄｙｎａｍｉｃｓ； ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆｉｌｔｅｒｉｎｇ

全球气候变化加剧了河流生态系统中的水文扰动事件。 研究表明，极端降雨事件引发的汛期扰动，通过

改变水文条件、理化环境和营养盐分布格局，能够显著影响河流生态系统的结构和功能［１］。 浮游真核微生物

作为河流生态系统的关键组分，在物质循环和能量流动中发挥重要作用，同时表现出对环境变化的快速响应

特征。 尤其在汛期这种强烈的突发性扰动下，其群落构建机制可能会发生显著变化［２］，然而，当前我们对这

一过程的动态特征及其驱动机制的认识仍然十分有限。 已有研究揭示了浮游真核微生物群落对水文扰动的

多种响应机制，包括群落多样性的变化、物种组成的重构以及生态位分化的调整［３］。 但是，这些研究大多集

中于短期效应，缺乏对群落恢复过程的长期跟踪。
微生物群落的构建受确定性过程（如环境过滤和物种间相互作用）和随机性过程（如扩散限制和生态漂

变）的共同影响［４—６］。 在水文扰动的背景下，这两类过程的相对重要性呈现显著的时间动态：扰动初期随机过

程可能占主导地位，而在恢复过程中环境过滤的作用可能逐渐增强［７—８］。 然而，群落构建机制的动态转变特

征及其生态学机制尚未得到充分验证。 剧烈的环境扰动不仅改变群落结构，还会重塑物种间的相互关系网

络，这种网络结构的简化削弱了确定性控制，进而提高随机过程在群落构建中的相对重要性［７，９］。 研究表明，
不同丰度类群的构建机制存在差异：优势类群和条件稀有类群（Ｃｏｎｄｉｔｉｏｎａｌｌｙ Ｒａｒｅ Ｔａｘａ，ＣＲＴ）主要受环境过滤

的调控，而绝对稀有类群（Ａｂｓｏｌｕｔｅｌｙ Ｒａｒｅ Ｔａｘａ，ＡＲＴ）则更多地受随机过程的影响［８］。
浮游真核微生物群落为研究确定性和随机性过程的动态平衡提供了理想的模型系统［１０］。 在这些群落

中，稀有类群虽然丰度较低，但在维持生态系统功能和稳定性方面起着不可或缺的作用［１１］。 这些稀有类群可

进一步划分为 ＣＲＴ 和 ＡＲＴ 两类，ＣＲＴ 对环境变化具有较高的敏感性，可能成为水质变化的重要指示类群；而
ＡＲＴ 则呈现高度随机的分布特征，主要由处于休眠状态的物种或偶然出现的物种组成［１２］。 然而，这些类群在

汛期扰动背景下的响应模式及其构建机制的动态变化特征仍需进一步研究。
本研究基于高通量测序数据，结合群落构建理论，系统地研究了汛期扰动下浮游真核微生物群落的时序

动态及其构建机制。 具体探讨了：（１）群落构建机制的阶段性变化特征及其驱动因素；（２）不同丰度类群（包
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括优势类群、ＣＲＴ 和 ＡＲＴ）的差异化响应策略；（３）关键理化因子对群落构建的选择效应。 通过揭示水文扰动

下微生物群落的响应机制，本研究为预测和评估气候变化背景下河流生态系统的健康状况提供理论支持，并
为河流生态修复和管理提供科学指导。

１　 材料与方法

１．１　 研究区域与水样采集

研究区域位于河南省西南部南阳市的老鹳河，沿干流自上游至下游设置 ４ 个采样点：杨河（ＹＨ）、西峡北

（ＸＸ）、垱子岭（ＤＺＬ）和张营（ＺＹ）（图 １） ［１３］。 采样点分别代表轻度、中度、重度和中度人为干扰强度。 研究

在两年内进行四次采样：第一年的汛期前（Ｐ０）和汛期后（ＰＦ），第二年的汛期前（Ｐ１）和汛期后（ＰＦ１），均在每

年 ５ 月（汛期前）和 １０ 月（汛期后）进行。 采用直立式采水器采集表层水样（０—０．５ ｍ），每点设三个重复，共
４８ 个样本。

图 １　 老鹳河干流采样点位置分布

Ｆｉｇ．１　 Ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ ｍａｉｎ ｓｔｒｅａｍ ｏｆ Ｌａｏｇｕａｎ Ｒｉｖｅｒ

ＹＨ：杨河；ＸＸ：西峡北；ＤＺＬ：垱子岭；ＺＹ：张营

１．２　 环境因子测定

环境因子仅在 Ｐ０、ＰＦ 和 Ｐ１ 三个时期进行了测定（ＰＦ１ 阶段未测定），以验证环境因子对不同生态群落的

影响。 现场使用多参数水质测定仪（ＹＳＩ ＥＸＯ）测定溶解氧（Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ Ｏｘｙｇｅｎ，ＤＯ）、电导率（Ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ，
Ｃｏｎｄ）、氧化还原电势（Ｏｘｉｄａｔｉｏｎ⁃Ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ，ＯＲＰ）、ｐＨ 值和水温（Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ，Ｔ）。 采用连续流动分析

仪测定总磷（Ｔｏｔａｌ Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ，ＴＰ）、总氮（Ｔｏｔａｌ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ，ＴＮ）、氨氮（ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ）和硝氮（ＮＯ－

３ ⁃Ｎ）；采用重铬酸钾回流

法测定化学需氧量（Ｃｈｅｍｉｃａｌ Ｏｘｙｇｅｎ Ｄｅｍａｎｄ，ＣＯＤ）；采用分光光度法测定叶绿素 ａ（Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ａ，Ｃｈｌ ａ） ［１４］。

１．３　 ＤＮＡ 提取与测序

水样经 ２０ μｍ 和 ０．４５ μｍ 滤膜过滤后，使用 Ｏｍｅｇａ Ｗａｔｅｒ ＤＮＡ Ｋｉｔ 提取 ０．４５ μｍ 滤膜上的总 ＤＮＡ。 采用

真核生物 １８Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ４ 区特异性引物（０８１７Ｆ ／ １１９６Ｒ）进行 ＰＣＲ 扩增，在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ ＰＥ３００ 平台（上
海美吉生物医药科技有限公司）完成测序。
１．４　 生物信息学分析

测序数据使用 ｆａｓｔｐ 进行质控，过滤低质量碱基（Ｑ＜２０）及短片段（ ＜ ５０ ｂｐ），去除含 Ｎ 碱基的 ｒｅａｄｓ。 采
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用 ＦＬＡＳＨ 软件进行双端序列拼接（最小重叠 １０ ｂｐ，最大错配率 ０．２）。 以 ９７％相似度在 ＵＰＡＲＳＥ 平台进行操

作分类单元（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ，ＯＴＵ）聚类。 序列标准化至 ２００００ 条 ／样本（Ｇｏｏｄ′ｓ ｃｏｖｅｒａｇｅ＞９９％），
使用 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 进行物种注释（置信度＞７０％）。
１．５　 数据分析

１．５．１　 丰富稀有类群分类

依据物种 ＯＴＵ 相对丰度阈值将浮游真核微生物划分为六个生态类群：绝对优势类（ＡＡＴ，所有样品丰

度≥１％）、绝对稀有类（ＡＲＴ，所有样品丰度＜０．０１％）、中等丰度类（ＭＴ，丰度在 ０．０１％—１％之间）、条件稀有

类（ＣＲＴ，丰度＜１％且部分样品＜０．０１％）、条件优势类（ＣＡＴ，丰度＞０．０１％且部分样品＞１％）和条件稀有优势类

（ＣＲＡＴ，丰度在＜ ０．０１％到≥１％之间波动） ［１５］。 ＡＡＴ、ＣＡＴ 和 ＣＲＡＴ 合并定义为优势类群。
１．５．２　 统计分析

微生物群落 α 多样性通过 Ｓｏｂｓ、Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数表征，β 多样性基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离

矩阵进行主坐标分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏ⁃ｏｒｄｉｎａｔｅｓ Ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣｏＡ），并用 ＡＮＯＳＩＭ 检验组间差异。 群落构建机制通

过标准化随机性比率（Ｎｏｒｍａｌｉｚｅｄ Ｓｔｏｃｈａｓｔｉｃｉｔｙ Ｒａｔｉｏ，ＮＳＴ）和最近的系统发育指数（Ｂｅｔａ⁃Ｎｅａｒｅｓｔ Ｔａｘｏｎ Ｉｎｄｅｘ，
βＮＴＩ）评估［１６］，ＮＳＴ＞５０％表明随机过程主导， ｜ βＮＴＩ ｜ ＞２ 表明确定性过程起作用。 空间变量由邻接矩阵主坐

标（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ｏｆ Ｎｅｉｇｈｂｏｒ Ｍａｔｒｉｃｅｓ，ＰＣＮＭ）基于地理距离矩阵生成。 环境和空间变量经标准化并通

过 ＶＩＦ＜２０ 筛选以避免多重共线性。 环境和空间因素对群落构建的相对贡献通过变差分解 （ Ｖａｒｉａｎｃｅ
Ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ Ａｎａｌｙｓｉｓ，ＶＰＡ） 评估，基于冗余分析 （ Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ Ａｎａｌｙｓｉｓ， ＲＤＡ） 并经 Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ 置换检验

（ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎｓ＝ ９９９，Ｐ ＜ ０．０５）。 环境因子与群落结构关联通过 Ｍａｎｔｅｌ 检验验证（ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎｓ ＝ ９９９９）。 统计

分析在 Ｒ ３．６．３ 中完成，使用 ｖｅｇａｎ、ａｐｅ、ｐｉｃａｎｔｅ 和 ＮＳＴ 等包，显著性水平 α＝ ０．０５。

２　 结果与分析

图 ２　 浮游真核微生物稀释曲线和 Ｐａｎ ＯＴＵ 累积曲线

Ｆｉｇ．２　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｆｏｒ ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｎｄ Ｐａｎ ＯＴＵ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ

Ｐ０：第一年汛期前；ＰＦ：第一年汛期后；Ｐ１：第二年汛期前；ＰＦ１：第二年汛期后；ＯＴＵ：操作分类单元 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ；Ｓｏｂｓ：观察物种

数 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ

２．１　 汛期前后浮游真核微生物群落组成和 α 多样性

本研究通过高通量测序共获得 ２３７６２６３ 条有效序列，总碱基量达 ９２６．３１ Ｍｂ，序列平均读长 ３８９．８２ ｂｐ。
基于 ９７％序列相似度聚类分析共识别出 ９３２ 个 ＯＴＵ。 样本稀释曲线分析表明（图 ２），所有 ４８ 个样品的物种

累积曲线在测序深度达到 ４５０００ 条序列时趋于平稳，表明测序深度足以反映样品中的物种多样性。 Ｐａｎ ＯＴＵ
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累积曲线（图 ２）显示，随着样本量的增加，新增 ＯＴＵ 数量逐渐降低，４ 个采样时期的群落物种累积曲线均趋于

平稳。 其中，汛期前 Ｐ０ 和 Ｐ１ 时期的群落物种丰富度明显高于其他时期。 单个样本的 Ｇｏｏｄ′ｓ ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数范

围为 ９９．７２％—１００％，平均值达 ９９．９８％，进一步证实了本研究的测序深度充分覆盖了样品中的浮游真核微生

物多样性。
共发现 ＯＴＵ 种类数 ８３３ 个，其中汛期前 Ｐ０ 时期为 ７３５ 个，Ｐ１ 时期为 ６５８ 个；汛期后 ＯＴＵ 数为 ６５４ 个，其

中 ＰＦ 时期为 ４３０ 个，ＰＦ１ 时期为 ５４３ 个。 群落物种观测数（Ｓｏｂｓ）及物种丰富度估计值（ＡＣＥ 和 Ｃｈａｏ１）在 Ｐ０
时期达到最高，随后在 ＰＦ 时期显著下降（Ｐ＜０．０５）；进入 Ｐ１ 时期后，各项指标有所回升，但仍低于 Ｐ０ 时期水

平。 群落多样性指数 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 也呈现相似的变化趋势，从 Ｐ０ 时期的 ２．９ 降至 ＰＦ 时期的 ２．３，并在 Ｐ１
时期略有回升（表 １）。

表 １　 两个连续时期浮游真核微生物 α多样性指数差异

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｗｏ ｃｏｎｓｅｃｕｔｉｖｅ ｐｅｒｉｏｄｓ

多样性指数
Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ

第一年汛期前
Ｂｅｆｏｒｅ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ

ｆｌｏｏｄ ｓｅａｓｏｎ （Ｐ０）

第一年汛期后
Ａｆｔｅｒ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ

ｆｌｏｏｄ ｓｅａｓｏｎ （ＰＦ）

第二年汛期前
Ｂｅｆｏｒｅ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ
ｆｌｏｏｄ ｓｅａｓｏｎ （Ｐ１）

第二年汛期后
Ａｆｔｅｒ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ

ｆｌｏｏｄ ｓｅａｓｏｎ （ＰＦ１）

群落物种观测数 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ （Ｓｏｂｓ） ２８２．６±１８．３ａ １１６．９±１４．２ｃ ２３６．５±２６．０ａｂ ２１０．３±２４．９ｂ

ＡＣＥ 指数 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ⁃ｂａｓｅｄ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｅｓｔｉｍａｔｏｒ （ＡＣＥ） ３２５．７±１８．９ａ １３３．８±１５．５ｃ ２８１．１±２８．４ａｂ ２４０．３±２９．４ｂ

Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ ３３２．１±１９．７ａ １２９．９±１５．３ｃ ２８３．７±２９．３ａｂ ２４３．１±２９．７ｂ

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｉｅｎｅｒ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ ２．９±０．２ａ ２．３±０．１ｂ ２．６±０．２ａｂ ２．５±０．２ａｂ

　 　 表中数据为平均值±标准误（ｎ＝ １２），同一行不同小写字母表示在 Ｐ＜０．０５ 水平存在显著差异

２．２　 汛期前后浮游真核微生物群落 β 多样性

时序分析显示，ＡＡＴ 和 ＭＴ 类群仅在两个采样周期的汛期前（Ｐ０ 和 Ｐ１）被检出（表 ２）。 Ｖｅｎｎ 图分析揭示

了不同生态类群 ＯＴＵ 的时空分布特征（图 ３）。 总类群、优势类群和 ＣＲＴ 均呈现汛期前（Ｐ０、Ｐ１）高于汛期后

（ＰＦ、ＰＦ１）的分布格局。 不同类群在 ４ 个时期共有的 ＯＴＵ 种类数存在差异，总类群为 ２７５ 个（２９．５１％），优势

类群为 ８ 个（７．８４％），ＣＲＴ 为 ７４ 个（９．１９％），而 ＡＲＴ 未检出共有 ＯＴＵ。

表 ２　 浮游真核微生物基于丰度生态类群的时序检出特征

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｅｍｐｏｒａｌ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ａｂｕｎｄａｎｃｅ⁃ｂａｓｅｄ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ

分类 Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｇｒｏｕｐｓ Ｐ０ ＰＦ Ｐ１ ＰＦ１

绝对优势类 Ａｂｓｏｌｕｔｅ ａｂｕｎｄａｎｔ ｔａｘａ （ＡＡＴ） √ √

条件优势类 Ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ⁃ｓｐｅｃｉｆｉｃ ａｂｕｎｄａｎｔ ｔａｘａ （ＣＡＴ） √ √ √ √

条件稀有优势类 Ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ⁃ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｒａｒｅ ａｎｄ ａｂｕｎｄａｎｔ ｔａｘａ （ＣＲＡＴ） √ √ √ √

中等丰度类 Ｍｅｄｉｕｍ⁃ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｔａｘａ （ＭＴ） √ √

条件稀有类 Ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ⁃ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｒａｒｅ ｔａｘａ （ＣＲＴ） √ √ √ √

绝对稀有类 Ａｂｓｏｌｕｔｅ ｒａｒｅ ｔａｘａ （ＡＲＴ） √ √ √ √

　 　 √表示检出

基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离的 ＰＣｏＡ 分析显示了不同生态类群在汛期前后的群落结构变化模式。 ＡＮＯＳＩＭ 分析

结果表明，所有生态类群在汛期前后均呈现显著分离（Ｒ＞０．３２９，Ｐ ＝ ０．００１；图 ４）。 其中，ＣＲＴ 和 ＡＲＴ 表现出

更强的时间异质性（Ｒ＞０．４９７，Ｐ＝ ０．００１）。 基于样本点聚集程度和 ９５％置信椭圆面积，在第一采样周期中，优
势类群在汛期前（Ｐ０）表现出较高的群落稳定性，而在汛期后（ＰＦ）群落组成发生显著重构。 类似的趋势也在

第二采样周期观察到，即汛期前（Ｐ１）群落结构保持相对稳定，汛期后（ＰＦ１）群落组成产生显著变动。 优势类

群在汛期前后呈现相对规律的群落演替模式，而 ＣＲＴ 和 ＡＲＴ 的群落演替呈现非线性特征，表明这些稀有类

群对环境变化的响应更为敏感。
２．３　 随机性因素在群落构建中的作用

基于 βＮＴＩ 和 ＲＣＢｒａｙ的群落构建机制分析表明，随机过程在浮游真核微生物群落构建中起主导作用，大多
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图 ３　 不同时期浮游真核微生物 ＯＴＵ 的 Ｖｅｎｎ 分布

Ｆｉｇ．３　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｓｈｏｗｉｎｇ ＯＴＵ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｃｒｏｓｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｅｒｉｏｄｓ

柱状图显示各时期 ＯＴＵ 类群数。 ＣＲＴ：条件稀有类 Ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ⁃ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｒａｒｅ ｔａｘａ；ＡＲＴ：绝对稀有类 Ａｂｓｏｌｕｔｅ ｒａｒｅ ｔａｘａ

数生态类群的 ＮＳＴ 值均超过 ５０％（图 ５）。 通过时序分析本研究观察到，在两个采样周期中，汛期后（ＰＦ、
ＰＦ１）的 ＮＳＴ 值均高于汛期前（Ｐ０、Ｐ１），这一趋势在 ＡＲＴ 中尤为显著，其 ＮＳＴ 值高达 １００％。 在群落构建过程
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图 ４　 基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离的浮游真核微生物生态类群季节性变化 ＰＣｏＡ 排序图

Ｆｉｇ．４　 ＰＣｏＡ ｏｒｄｉｎａｔｉｏｎ ｐｌｏｔ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ｓｈｏｗｉｎｇ ｓｅａｓｏｎａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ

ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ

图中椭圆表示 ９５％置信区间，Ｒ 值表示 ＡＮＯＳＩＭ 分析的组间差异程度，Ｐ 值表示显著性水平；ＰＣｏＡ：主坐标分析 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ⁃ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ

中，随机性因素主要通过扩散限制和漂变两种机制发挥作用。 其中，所有类群和 ＡＲＴ 主要受漂变调控；而优

势类群和 ＣＲＴ 则主要受扩散限制影响。 与 ＡＲＴ 相比，优势类群和 ＣＲＴ 表现出更强的确定性过程作用。 在所

有生态类群中均未检测到异质性选择的影响，但同质性选择的作用强度在不同类群间存在显著差异。
２．４　 确定性因素在群落构建中的作用

基于冗余分析（ＲＤＡ）的变差分解结果表明（图 ６），环境因子是驱动浮游真核微生物群落结构变异的主

要力量。 环境因子、空间因子（ＰＣＮＭ）和汛期扰动这三个因素共同作用，能够较好地解释总类群和优势类群

的群落变异，但对绝对 ＡＲＴ 的解释度较低，仅为 １１％。
环境因子对优势类群的解释力最强，总解释度达到 ７０％，其中单独解释了 ４８％的变异，与汛期扰动的交

互效应解释了 １６％，与空间因子的交互效应解释了 ６％。 ＣＲＴ 呈现相似的模式，环境因子的总解释度为 ４６％，
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图 ５　 浮游真核微生物生态类群群落构建机制的时空动态分析

Ｆｉｇ．５　 Ｓｐａｔｉｏｔｅｍｐｏｒａｌ ｄｙｎａｍｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ

红色：同质性选择；绿色：同质性扩散；蓝色：扩散限制；粉色：漂变；图中未观察到异质性选择的作用；右侧数值表示各时期的 ＮＳＴ 值；ＮＳＴ：

标准化随机性比率 Ｎｏｒｍａｌｉｚｅｄ ｓｔｏｃｈａｓｔｉｃｉｔｙ ｒａｔｉｏ

其中环境因子单独解释了 ２９％的变异，与汛期扰动的交互效应解释了 １３％。 空间因子与其他因子的交互作

用在各生态类群中普遍表现出较低的解释度。 在不同生态类群中，未被解释的残差比例差异显著，ＡＲＴ 最高

（９０％），优势类群最低（３０％）。
基于 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数的 Ｍａｎｔｅｌ 分析表明（表 ３），环境因子中水温、ｐＨ、Ｃｏｎｄ、ＯＲＰ、ＤＯ、ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 和 Ｃｈｌ ａ
与浮游真核微生物各生态类群呈显著相关（Ｐ＜０．０５）；ＴＮ 仅与 ＣＲＴ 和 ＡＲＴ 呈显著相关；ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 和 ＴＰ 仅与

ＣＲＴ 表现出显著相关性（Ｐ＜０．０５）。 在空间因子方面，ＰＣＮＭ１ 与总类群、优势类群和 ＣＲＴ 呈显著相关（ ｒ ＝
０．０８２—０．１１７，Ｐ＜０．０５），而 ＰＣＮＭ２ 仅与总类群和优势类群呈显著相关（ ｒ＝ ０．０７３—０．０８１，Ｐ＜０．０５）。

从三个时期（Ｐ０、ＰＦ 和 Ｐ１）的 Ｍａｎｔｅｌ 相关性分析来看（图 ７），环境因子对微型真核生物群落分布的影响

存在时空异质性。 Ｃｏｎｄ 始终与优势类群及 ＣＲＴ 保持显著正相关（Ｐ ＜ ０．０５），ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 和 ＣＯＤ 也与优势类群和

ＣＲＴ 表现出较强的正相关关系。 但环境因子对 ＡＲＴ 的影响相对较弱，仅在特定时期受到 ＣＯＤ 和 Ｃｈｌ ａ 的

影响。

３　 讨论

３．１　 汛期扰动对浮游真核微生物群落多样性的影响

研究发现，河流中的浮游真核微生物群落在汛期扰动后，α 多样性显著降低，这主要是由于水文条件的剧

烈变化所致。 强降雨引发的水文扰动带来了河流生态系统的一系列变化，如流速加快、悬浮物含量增加以及

营养盐的分布发生改变［１７］。 这一现象与 Ｚｈａｏ 等［１８］ 提出的中等扰动理论相吻合，表明汛期扰动的强度已经

６１８０１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４５ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ６　 基于变差分解的浮游真核微生物群落结构变异及环境与空间驱动因素分析

Ｆｉｇ．６　 Ｖａｒｉａｎｃｅ ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ⁃ｂａｓｅｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｏｌｅｓ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ａｎｄ ｓｐａｔｉａｌ ｄｒｉｖｅｒｓ ｉｎ

ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ

数据来自于 Ｐ０、ＰＦ 和 Ｐ１ 三个时期，数值表示各因子及其交互作用的解释比例，残差表示未被解释的变异比例；ＰＣＮＭ： 邻接矩阵主坐标分

析 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ｏｆ ｎｅｉｇｈｂｏｒ ｍａｔｒｉｃｅｓ

超出了群落的适应阈值。 扰动后，群落展现出明显的弹性，表现为汛期前（Ｐ１）群落多样性的逐步恢复，这一

现象与 Ｗａｎｇ 等［１９］在湖泊生态系统中观察到的恢复模式相似。 微生物快速的世代更替和广泛的扩散能力是

促进群落恢复的关键因素［２０］。
３．２　 群落构建机制的时空动态

本研究揭示了汛期扰动对浮游真核微生物群落构建机制的动态特征。 结果表明，随机过程在群落构建中

占主导地位，且这一主导作用在汛期结束后约 １ 个月（ＰＦ 和 ＰＦ１ 时期）进一步增强。 其中，漂变是所有类群

和 ＡＲＴ 的主要调控机制，而扩散限制则在优势类群和 ＣＲＴ 中发挥更重要作用。 造成这种时序模式的主要原

因是汛期扰动破坏了既有的群落结构和种间关系网络，降低了物种间的生态位分化程度［９］；同时，频繁的水

体混合增加了外来物种的输入，减弱了环境过滤的选择压力［１７］。 这些因素共同作用，导致随机漂变和扩散过

程在群落构建中起到了更为关键的作用。
尽管随机过程在群落构建中占据主导地位，但环境过滤仍在群落构建中发挥着重要作用，并且在不同时

间尺度上展现出显著的时序特征。 环境因素对群落变异的解释力随着时间的推移动态变化，尤其在总类群方

面表现突出。 在汛期后，环境过滤的同质化效应尤为明显，主要是由于河流流动性对微生物群落的筛选作用。
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流动水体的环境条件要求物种具备相似的适应性特征，从而导致微生物群落的特征趋向一致。 此外，研究未

发现显著的异质性选择效应，表明环境梯度可能不足以驱动明显的生态位分化［２０］。 这一结果表明，在河流生

态系统中，尽管存在环境梯度，群落构建仍主要受到随机过程和环境过滤的主导作用［２１—２２］。

表 ３　 基于 Ｍａｎｔｅｌ 检验的环境因子、空间因子与浮游真核微生物群落的相关性分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ⁃ｂａｓｅｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ， ｓｐａｔｉａｌ ｆａｃｔｏｒｓ， ａｎｄ ｐｌａｎｋｔｏｎｉｃ ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

因子
Ｆａｃｔｏｒｓ

所有类群
Ａｌｌ ｔａｘａ

优势类群
Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｔａｘａ

条件稀有类
ＣＲＴ

绝对稀有类
ＡＲＴ

ｒ Ｐ ｒ Ｐ ｒ Ｐ ｒ Ｐ

环境因子 Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

温度 Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ０．１９６ ０．００１∗∗∗ ０．１９４ ０．００１∗∗∗ ０．２６０ ０．００１∗∗∗ ０．１８２ ０．００２∗∗

酸碱度 ｐＨ ０．１７２ ０．００２∗∗ ０．１８３ ０．００１∗∗∗ ０．１０５ ０．０１５∗ ０．０７４ ０．０５０∗

电导率 Ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ ０．２７２ ０．００１∗∗∗ ０．２７９ ０．００１∗∗∗ ０．１４６ ０．０１０∗∗ ０．１７９ ０．００２∗∗

氧化还原电势 Ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ⁃ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ０．２０４ ０．００２∗∗ ０．２０３ ０．００２∗∗ ０．１８４ ０．００１∗∗∗ ０．１８３ ０．００２∗∗

溶解氧 Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｘｙｇｅｎ ０．１７９ ０．００２∗∗ ０．１９１ ０．００１∗∗∗ ０．１８８ ０．００１∗∗∗ ０．２４７ ０．００１∗∗∗

总氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ０．０９４ ０．０８４ ０．０８８ ０．０９３ ０．１９７ ０．００１∗∗∗ ０．１０８ ０．０２４∗

氨氮 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ ０．０７３ ０．１４８ ０．０６６ ０．１６２ ０．１５６ ０．００６∗∗ ０．０８２ ０．０７３

总磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ０．０３７ ０．２６２ ０．０２９ ０．３００ ０．１０６ ０．０３８∗ ０．０４５ ０．１７５

硝氮 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ ０．１１５ ０．０３１∗ ０．１０６ ０．０３６∗ ０．２０８ ０．００１∗∗∗ ０．１００ ０．０２７∗

化学需氧量 Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｏｘｙｇｅｎ ｄｅｍａｎｄ ０．１１４ ０．０５８ ０．１０９ ０．０６２ ０．１８６ ０．００３∗∗ ０．０９７ ０．０５４

叶绿素 ａ Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ａ ０．１５５ ０．００８∗∗ ０．１６９ ０．００６∗∗ ０．１７５ ０．００３∗∗ ０．０９５ ０．０３６∗

空间因子 Ｓｐａｔｉａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

空间因子 １ ＰＣＮＭ１ ０．１１７ ０．０１２∗ ０．１１６ ０．０１１∗ ０．０８２ ０．０３７∗ ０．０２４ ０．２６７

空间因子 ２ ＰＣＮＭ２ ０．０８１ ０．０２９∗ ０．０７３ ０．０４１∗ ０．０６３ ０．０６５ ０．０３３ ０．１７５

　 　 ｒ 值表示 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数，Ｐ 值表示显著性水平，∗：Ｐ＜０．０５；∗∗：Ｐ＜０．０１；∗∗∗：Ｐ＜０．００１；ＰＣＮＭ：邻接矩阵主坐标分析 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ

ｏｆ ｎｅｉｇｈｂｏｒ ｍａｔｒｉｃｅｓ

从时间角度看，群落构建机制表现出明显的阶段性特征：汛期扰动初期，随机过程主导群落构建；随着时

间推移，环境过滤作用逐渐增强。 不同生态类群对随机过程的依赖程度存在显著差异，ＡＲＴ 几乎完全受漂变

调控（ＮＳＴ 值高达 １００％），而优势类群和 ＣＲＴ 则表现出更强的扩散限制和确定性过程作用。 这一动态转变过

程反映了真核微生物群落对水文扰动的响应和适应机制。 尤其在恢复期间，环境选择压力逐步增加，表明群

落构建机制正在向确定性过程转变，这一转变可能是群落恢复的关键机制之一［２３—２４］。 这些结果表明，尽管河

流环境为物种提供了某些生态位框架，但随机过程和环境过滤在特定时间段内可能占主导地位，而异质化选

择作用较弱［２１—２２］。
３．３　 不同丰度类群的构建机制差异

研究发现，优势类群、条件稀有类群和绝对稀有类群在群落构建机制上存在显著差异，这主要归因于各类

群特有的生态特征和环境响应策略［２５］。 变差分解分析进一步表明，环境因素在群落变异中的作用显著，同时

不同类群间的同质性选择作用强度也存在明显差异。 这些差异可能反映了物种在生态策略和环境适应能力

上的差异［２６—２７］。
优势类群的群落构建主要受环境过滤调控，环境因子对其群落变异具有显著的解释能力。 Ｍａｎｔｅｌ 分析表

明，电导率与优势类群在三个时期均呈显著正相关（Ｐ＜０．０５），同时，硝氮和 ＣＯＤ 也表现出稳定的相关性，反
映出优势类群对这些关键环境因子有一致的响应模式。 这种稳定的响应特征表明，优势类群已形成较强的环

境适应策略［２８—２９］。 电导率通过影响细胞的渗透压调节和能量代谢过程，在塑造优势类群群落结构中起着重

要作用［３０］。 作为水体营养状况和有机物含量的重要指标，硝氮和 ＣＯＤ 与优势类群的显著相关性表明，营养

盐和有机质的可利用性是影响优势类群分布的关键因素［３１—３２］。
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图 ７　 不同时期环境因子对微型真核生物群落分布的 Ｍａｎｔｅｌ 相关热图

Ｆｉｇ．７　 Ｍａｎｔｅｌ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｈｅａｔｍａｐｓ ｒｅｖｅａｌｉｎｇ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｍｉｃｒｏｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｃｒｏｓｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｅｒｉｏｄｓ

Ｔ：温度；ｐＨ：酸碱度；Ｃｏｎｄ：电导率；ＯＲＰ：氧化还原电势；ＤＯ：溶解氧；ＴＮ：总氮；ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ：氨氮；ＴＰ：总磷；ＮＯ－

３ ⁃Ｎ：硝氮；ＣＯＤ：化学需氧量；

Ｃｈｌ ａ：叶绿素 ａ
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　 　 条件稀有类群在群落构建上表现出与优势类群相似的特征，对电导率、硝氮和 ＣＯＤ 的变化较为敏感，特
别是在汛期扰动后表现出显著的时间异质性（ ｒ＞０．４９７，Ｐ＝ ０．００１）。 这种对环境变化的敏感特征表明，条件稀

有类群可能是环境变化的指示类群［２７，３３］。 条件稀有类群的敏感性可能源于其特定的生态位需求，使其能够

对环境变化做出快速响应。
绝对稀有类群表现出与前两类群截然不同的构建特征。 该类群的随机性非常强，ＮＳＴ 值在某些时段甚至

可以达到 １００％，而且其环境响应较弱，未解释的变异比例高达 ９０％。 这种模式主要来源于 ＡＲＴ 的特殊生态

特性：休眠状态普遍存在且种群规模极小，导致它们更容易受到随机漂变的影响［３４—３５］。 未解释的变异比例较

高，进一步表明传统的环境监测方法未能充分捕捉到影响 ＡＲＴ 的微观过程，如微生物间的相互作用和病毒溶

解效应［３０，３６］。

４　 结论

本研究揭示了汛期扰动下河流浮游真核微生物群落的时序动态模式和构建机制。 研究表明，汛期扰动引

发了群落构建机制的阶段性变化，表现为扰动后期随机过程主导群落构建，随后环境过滤作用逐步增强，主要

通过电导率和硝氮的选择效应推动群落向确定性过程转变。 在不同丰度类群中，优势类群通过稳定的环境响

应维持群落地位，环境解释度可达 ７０％；条件稀有类群表现出对营养盐变化的高度敏感性，展现了环境指示

潜力；绝对稀有类群则展现出强烈的随机性，且有高达 ９０％的未解释变异。 研究结果深化了对水文扰动影响

微生物群落构建的理解，为预测和管理河流生态系统应对极端气候事件提供了理论依据。

参考文献（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）：

［ １ ］　 Ｐａｒａｓｉｅｗｉｃｚ Ｐ， Ｋｉｎｇ Ｅ Ｌ， Ｗｅｂｂ Ｊ Ａ， Ｐｉｎｉｅｗｓｋｉ Ｍ， Ｃｏｍｏｇｌｉｏ Ｃ， Ｗｏｌｔｅｒ Ｃ， Ｂｕｉｊｓｅ Ａ Ｄ， Ｂｊｅｒｋｌｉｅ Ｄ， Ｖｅｚｚａ Ｐ， Ｍｅｌｃｈｅｒ Ａ， Ｓｕｓｋａ Ｋ． Ｔｈｅ ｒｏｌｅ ｏｆ

ｆｌｏｏｄｓ ａｎｄ ｄｒｏｕｇｈｔｓ ｏｎ ｒｉｖｅｒｉｎｅ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ ｕｎｄｅｒ ａ ｃｈａｎｇｉｎｇ ｃｌｉｍａｔｅ． Ｆｉｓｈｅｒｉｅｓ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ａｎｄ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１９， ２６（６）： ４６１⁃４７３．

［ ２ ］ 　 Ｍｉｌｎｅｒ Ａ Ｍ， Ｐｉｃｋｅｎ Ｊ Ｌ， Ｋｌａａｒ Ｍ Ｊ， Ｒｏｂｅｒｔｓｏｎ Ａ Ｌ， Ｃｌｉｔｈｅｒｏｗ Ｌ Ｒ， Ｅａｇｌｅ Ｌ， Ｂｒｏｗｎ Ｌ Ｅ． Ｒｉｖｅｒ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｒｅｓｉｌｉｅｎｃｅ ｔｏ ｅｘｔｒｅｍｅ ｆｌｏｏｄ ｅｖｅｎｔｓ．

Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ， ２０１８， ８（１６）： ８３５４⁃８３６３．

［ ３ ］ 　 Ｔａｌｂｏｔ Ｃ Ｊ， Ｂｅｎｎｅｔｔ Ｅ Ｍ， Ｃａｓｓｅｌｌ Ｋ， Ｈａｎｅｓ Ｄ Ｍ， Ｍｉｎｏｒ Ｅ Ｃ， Ｐａｅｒｌ Ｈ， Ｒａｙｍｏｎｄ Ｐ Ａ， Ｖａｒｇａｓ Ｒ， Ｖｉｄｏｎ Ｐ Ｇ， Ｗｏｌｌｈｅｉｍ Ｗ， Ｘｅｎｏｐｏｕｌｏｓ Ｍ Ａ．

Ｔｈｅ ｉｍｐａｃｔ ｏｆ ｆｌｏｏｄｉｎｇ ｏｎ ａｑｕａｔｉｃ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｓｅｒｖｉｃｅｓ． Ｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１８， １４１（３）： ４３９⁃４６１．

［ ４ ］ 　 Ｚｈｏｕ Ｊ Ｚ， Ｎｉｎｇ Ｄ Ｌ． Ｓｔｏｃｈａｓｔｉｃ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ： ｄｏｅｓ ｉｔ ｍａｔｔｅｒ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｅｃｏｌｏｇｙ？ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｒｅｖｉｅｗｓ， ２０１７， ８１

（４）： ｅ００００２⁃１７．

［ ５ ］ 　 Ｗａｎｇ Ｊ Ｎ， Ｐａｎ Ｚ， Ｙｕ Ｊ Ｓ， Ｚｈａｎｇ Ｚ， Ｌｉ Ｙ Ｚ． Ｇｌｏｂａｌ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ． ｍＳｙｓｔｅｍｓ， ２０２３， ８（３）： ｅ０１２８９２２．

［ ６ ］ 　 焦聪聪， 赵大勇， 曾巾． 湖泊细菌群落构建机制及其对富营养化的响应． 生态学报， ２０２４， ４４ （１４） ： ５９２５⁃５９４４．

［ ７ ］ 　 Ｗａｎｇ Ｙ Ｃ， Ｌｖ Ｙ Ｈ， Ｗａｎｇ Ｃ， Ｄｅｎｇ Ｙ， Ｌｉｎ Ｙ Ｔ， Ｊｉａｎｇ Ｇ Ｙ， Ｈｕ Ｘ Ｒ， Ｃｒｉｔｔｅｎｄｅｎ Ｊ Ｃ． Ｓｔｏｃｈａｓｔｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｓｈａｐｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｉｎ

ｂｉｏｆｉｌｔｅｒｓ： Ｈｉｄｄｅｎ ｒｏｌｅ ｏｆ ｒａｒｅ ｔａｘａ． Ｂｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， ２０２４， ４０２： １３０８３８．

［ ８ ］ 　 Ｇｒａｈａｍ Ｅ， Ｓｔｅｇｅｎ Ｊ． Ｄｉｓｐｅｒｓａｌ⁃ｂａｓｅｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｄｅｃｒｅａｓｅｓ ｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ． Ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ， ２０１７， ５（４）： ６５．

［ ９ ］ 　 Ｙｕａｎ Ｈ Ｙ， Ｍｅｉ Ｒ， Ｌｉａｏ Ｊ Ｈ， Ｌｉｕ Ｗ Ｔ． Ｎｅｘｕｓ ｏｆ ｓｔｏｃｈａｓｔｉｃ ａｎｄ ｄｅｔｅｒｍｉｎｉｓｔｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｉｎ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｙｓｔｅｍｓ．

Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１９， １０： １５３６．

［１０］ 　 Ｚｈａｎｇ Ｃ Ｍ， Ｚｈｕ Ｆ Ｘ， Ｗａｎｇ Ｙ Ｚ， Ｚｈｕ Ｙ Ｘ， Ｓｏｎｇ Ｇ Ｆ， Ｍｉ Ｗ Ｊ， Ｂｉ Ｙ Ｈ． Ａｓｓｅｍｂｌｙ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｏｆ ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｗｏｒｌｄ′ｓ

ｌａｒｇｅｓｔ ｄｒｉｎｋｉｎｇ ｗａｔｅｒ ｄｉｖｅｒｓｉｏｎ ｐｒｏｊｅｃｔ． Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ Ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２０２３， ８８４： １６３６６５．

［１１］ 　 Ｍａ Ｌ， Ｎｉｕ Ｗ Ｑ， Ｌｉ Ｇ Ｃ， Ｄｕ Ｙ Ｄ， Ｓｕｎ Ｊ， Ｚｈａｎｇ Ｑ， Ｓｉｄｄｉｑｕｅ Ｋ Ｈ Ｍ． Ｃｒｕｃｉａｌ ｒｏｌｅ ｏｆ ｒａｒｅ ｔａｘａ ｉｎ ｐｒｅｓｅｒｖｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ． Ｌａｎｄ

Ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ＆ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ， ２０２４， ３５（４）： １３９７⁃１４１０．

［１２］ 　 Ｇｕ Ｙ Ｂ， Ｌｉ Ｊ Ｓ， Ｌｉｕ Ｚ Ｈ， Ｚｈａｎｇ Ｍ， Ｙａｎｇ Ｚ Ｙ， Ｙｉｎ Ｈ Ｑ， Ｃｈａｉ Ｌ Ｙ， Ｍｅｎｇ Ｄ Ｌ， Ｘｉａｏ Ｎ Ｗ． Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｄａｐｔｉｏｎ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｏｆ ａｂｕｎｄａｎｔ ａｎｄ ｒａｒｅ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｓｅｄｉｍｅｎｔ ａｎｄ ｗａｔｅｒ ｏｆ ｅａｓｔ Ｄｏｎｇｔｉｎｇ Ｌａｋｅ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０２４， ６２（１０）： ８２９⁃８４３．

［１３］ 　 韩雪梅， 龚子乐， 杨晓明， 李玉英， 陈兆进， 朱会会， 王凡梅． 汛期前后老鹳河干流人类干扰下浮游细菌多样性及功能预测． 环境科学，

２０２１， ４２（２） ： ８３１⁃８４１．

［１４］ 　 Ｓｕｎ Ｗ， Ｘｉａ Ｃ Ｙ， Ｘｕ Ｍ Ｙ， Ｇｕｏ Ｊ， Ｓｕｎ Ｇ Ｐ． Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｏｄｉｆｉｅｄ ｗａｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ａｓ ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ ｔｏ ａｓｓｅｓｓ ｔｈｅ ｓｐａｔｉａｌ ａｎｄ ｔｅｍｐｏｒａｌ ｔｒｅｎｄｓ ｏｆ

ｗａｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ Ｄｏｎｇｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ． Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ Ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ， ２０１６， ６６： ３０６⁃３１２．

［１５］ 　 Ｃｈｅｎ Ｗ Ｄ， Ｒｅｎ Ｋ Ｘ， Ｉｓａｂｗｅ Ａ， Ｃｈｅｎ Ｈ Ｈ， Ｌｉｕ Ｍ， Ｙａｎｇ Ｊ． Ｓｔｏｃｈａｓｔｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｓｈａｐｅ ｍｉｃｒｏｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｉｎ ａ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｒｉｖｅｒ

０２８０１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４５ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

ａｃｒｏｓｓ ｗｅｔ ａｎｄ ｄｒｙ ｓｅａｓｏｎｓ． Ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ， ２０１９， ７（１）： １３８．

［１６］ 　 Ｓｔｅｇｅｎ Ｊ Ｃ， Ｌｉｎ Ｘ Ｊ， Ｋｏｎｏｐｋａ Ａ Ｅ， Ｆｒｅｄｒｉｃｋｓｏｎ Ｊ Ｋ． Ｓｔｏｃｈａｓｔｉｃ ａｎｄ ｄｅｔｅｒｍｉｎｉｓｔｉｃ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｉｎ ｓｕｂｓｕｒｆａｃｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ． Ｔｈｅ

ＩＳＭＥ Ｊｏｕｒｎａｌ， ２０１２， ６（９）： １６５３⁃１６６４．

［１７］ 　 Ｚｈａｎｇ Ｃ Ｍ， Ｌｉ Ｈ Ｒ， Ｚｅｎｇ Ｙ Ｘ， Ｄｉｎｇ Ｈ Ｔ， Ｗａｎｇ Ｂ， Ｌｉ Ｙ Ｊ， Ｊｉ Ｚ Ｑ， Ｂｉ Ｙ Ｈ， Ｌｕｏ Ｗ． Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ Ｆｉｌｄｅｓ Ｐｅｎｉｎｓｕｌａ Ｌａｋｅｓ （Ｗｅｓｔ Ａｎｔａｒｃｔｉｃａ） ． Ｂｉｏｇｅｏｓｃｉｅｎｃｅｓ， ２０２２， １９（１８）： ４６３９⁃４６５４．

［１８］ 　 Ｚｈａｏ Ｘ， Ｙａｎｇ Ｙ， Ｆｅｎｇ Ｋ， Ｗａｎｇ Ｘ Ｈ， Ｌｉｕ Ｂ Ｆ， Ｘｉｅ Ｇ Ｊ， Ｘｉｎｇ Ｄ Ｆ． Ｓｅｌｆ⁃ｒｅｇｕｌａｔｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｎｅｔｗｏｒｋｓ ｅｎｓｕｒｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｒｅｓｉｌｉｅｎｃｅ ｏｆ ｂｉｏｆｉｌｍｓ ｉｎ

ｓａｎｄ ｂｉｏｆｉｌｔｅｒｓ ｄｕｒｉｎｇ ｍａｎｇａｎｅｓｅ ｌｏａｄ ｆｌｕｃｔｕａｔｉｏｎｓ． Ｗａｔｅｒ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０２１， １８８： １１６４７３．

［１９］ 　 Ｗａｎｇ Ｌ， Ｙａｎｇ Ｔ Ｔ， Ｈｅｉ Ｐ Ｆ， Ｚｈａｎｇ Ｊ， Ｙａｎｇ Ｊ， Ｌｕｏ Ｔ， Ｚｈｏｕ Ｇ， Ｌｉｕ Ｃ Ｌ， Ｗａｎｇ Ｒ Ｒ， Ｃｈｅｎ Ｆ． Ｉｎｔｅｒｎａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｙｃｌｉｎｇ ｉｎ ｍａｃｒｏｐｈｙｔｅ⁃

ｄｏｍｉｎａｔｅｄ ｅｕｔｒｏｐｈｉｃ ｌａｋｅｓ ａｎｄ ｉｔｓ ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ， ２０２２， ３０６： １１４４２４．

［２０］ 　 Ｘｉｎ Ｙ， Ｚｈａｎｇ Ｊ Ｙ， Ｌｕ Ｔ Ｄ， Ｗｅｉ Ｙ Ｓ， Ｓｈｅｎ Ｐ Ｈ． Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｐｒｏｋａｒｙｏｔｉｃ， ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ａｎｄ ａｌｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｔｏ ｈｅａｖｙ ｒａｉｎｆａｌｌ ｉｎ ａ ｒｅｓｅｒｖｏｉｒ

ｓｕｐｐｌｉｅｄ ｗｉｔｈ ｒｅｃｌａｉｍｅｄ ｗａｔｅｒ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ， ２０２３， ３３４： １１７３９４．

［２１］ 　 Ｍａｇｕｒａ Ｔ， Ｌöｖｅｉ Ｇ Ｌ， Ｔóｔｈｍéｒéｓｚ Ｂ． Ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎ ｆｒｏｍ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆｉｌｔｅｒｉｎｇ ｔｏ ｒａｎｄｏｍｎｅｓｓ ａｓ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｒｕｌｅ ｏｆ ｇｒｏｕｎｄ ｂｅｅｔｌｅ ａｓｓｅｍｂｌａｇｅｓ ａｌｏｎｇ ａｎ

ｕｒｂａｎｉｚａｔｉｏｎ ｇｒａｄｉｅｎｔ． Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓ， ２０１８， ８（１）： １６９９２．

［２２］ 　 Ｓｕｔｔｏｎ Ｌ， Ｍｕｅｔｅｒ Ｆ Ｊ， Ｂｌｕｈｍ Ｂ Ａ， Ｉｋｅｎ Ｋ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆｉｌｔｅｒｉｎｇ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｏｆ ｅｐｉｂｅｎｔｈｉｃ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ

ｉｎ Ｍａｒｉｎｅ Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０２１， ８： ７３６９１７．

［２３］ 　 Ｂｏｎｔｅｍｐｓ Ｚ， Ｍｏëｎｎｅ⁃Ｌｏｃｃｏｚ Ｙ， Ｈｕｇｏｎｉ Ｍ． Ｓｔｏｃｈａｓｔｉｃ ａｎｄ ｄｅｔｅｒｍｉｎｉｓｔｉｃ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｅｌａｔｉｏｎ ｔｏ ｎａｔｕｒａｌ

ａｔｔｅｎｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｌａｃｋ ｓｔａｉｎｓ ｉｎ Ｌａｓｃａｕｘ Ｃａｖｅ． ｍＳｙｓｔｅｍｓ， ２０２４， ９（２）： ｅ０１２３３２３．

［２４］ 　 Ｇｕ Ｚ Ｑ， Ｌｉｕ Ｋ Ｓ， Ｐｅｄｅｒｓｅｎ Ｍ Ｗ， Ｗａｎｇ Ｆ， Ｃｈｅｎ Ｙ Ｙ， Ｚｅｎｇ Ｃ， Ｌｉｕ Ｙ Ｑ． Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ ｔｈｅ ｔｅｍｐｏｒａｌ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ

ｇｌａｃｉａｌ ｓｔｒｅａｍ ａｎｄ ｌａｋｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ． Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ Ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２０２１， ７６１： １４３１７８．

［２５］ 　 Ｂｅｎｏｎｅ Ｎ Ｌ， Ｓｏａｒｅｓ Ｂ Ｅ， Ｌｏｂａｔｏ Ｃ Ｍ Ｃ， Ｓｅａｂｒａ Ｌ Ｂ， Ｂａｕｍａｎ Ｄ， ｄｅ Ａｓｓｉｓ Ｍｏｎｔａｇ Ｌ Ｆ． Ｈｏｗ ｍｏｄｉｆｉｅｄ ｌａｎｄｓｃａｐｅｓ ｆｉｌｔｅｒ ｒａｒｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｍｏｄｕｌａｔｅ

ｔｈｅ ｒｅｇｉｏｎａｌ ｐｏｏｌ ｏｆ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｔｒａｉｔｓ？ Ｈｙｄｒｏｂｉｏｌｏｇｉａ， ２０２２， ８４９（２０）： ４４９９⁃４５１４．

［２６］ 　 Ｊｉａｏ Ｓ， Ｌｕ Ｙ Ｈ． Ｓｏｉｌ ｐＨ ａｎｄ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｒｅｇｕｌａｔｅ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｏｆ ａｂｕｎｄａｎｔ ａｎｄ ｒａｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ．

Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０２０， ２２（３）： １０５２⁃１０６５．

［２７］ 　 Ｎｙｉｒａｂｕｈｏｒｏ Ｐ， Ｌｉｕ Ｍ， Ｘｉａｏ Ｐ， Ｌｉｕ Ｌ Ｍ， Ｙｕ Ｚ， Ｗａｎｇ Ｌ Ｎ， Ｙａｎｇ Ｊ． Ｓｅａｓｏｎａｌ ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎａｌｌｙ ｒａｒｅ ｔａｘａ ｉｎ ｔｈｅ ｗａｔｅｒ ｃｏｌｕｍｎ

ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｒｅｓｅｒｖｏｉｒｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０２０， ８０（１）： １４⁃２６．

［２８］ 　 Ｓｈａｄｅ Ａ， Ｊｏｎｅｓ Ｓ Ｅ， Ｃａｐｏｒａｓｏ Ｊ Ｇ， Ｈａｎｄｅｌｓｍａｎ Ｊ， Ｋｎｉｇｈｔ Ｒ， Ｆｉｅｒｅｒ Ｎ， Ｇｉｌｂｅｒｔ Ｊ Ａ． Ｃｏｎｄｉｔｉｏｎａｌｌｙ ｒａｒｅ ｔａｘａ ｄｉｓｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎａｔｅｌｙ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅ ｔｏ

ｔｅｍｐｏｒａｌ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ． ｍＢｉｏ， ２０１４， ５（４）： ｅ０１３７１⁃１４．

［２９］ 　 Ｄｏｎｇ Ｙ Ｚ， Ｗｕ Ｓ Ｈ， Ｄｅｎｇ Ｙ， Ｗａｎｇ Ｓ Ｊ， Ｆａｎ Ｈ Ｎ， Ｌｉ Ｘ Ｌ， Ｂａｉ Ｚ Ｈ， Ｚｈｕａｎｇ Ｘ Ｌ． Ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ａｎｄ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｂｕｎｄａｎｔ

ａｎｄ ｒａｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｔａｘａ ｕｎｄｅｒ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ Ｐｙｒｅｎｅ ｓｔｒｅｓｓｅｓ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０２１， １２： ６８９７６２．

［３０］ 　 Ｓａｎｔｉｌｌａｎ Ｅ， Ｃｏｎｓｔａｎｃｉａｓ Ｆ， Ｗｕｅｒｔｚ Ｓ． Ｐｒｅｓｓ ｄｉｓｔｕｒｂａｎｃｅ ａｌｔｅｒｓ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｔａｘａ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ

ｉｎ ｍｅｓｏｃｏｓｍ⁃ｓｃａｌｅ ｂｉｏｒｅａｃｔｏｒｓ． ｍＳｙｓｔｅｍｓ， ２０２０， ５（４）： ｅ００４７１⁃２０．

［３１］ 　 肖玉娜， 程靖华， 莫晓聪， 李永蓉， 刘晓娟， 毕胜． 丹江口水库浮游植物群落时空变化及其与环境因子的关系． 湖泊科学， ２０２３， ３５（３）：

８２１⁃８３２．

［３２］ 　 张艳强， 王远飞， 王黎瑾， 唐世刚， 赵坤， 秦春燕， 林植华． 丽水市黄村水库水系浮游动物生态特征及影响因子． 上海师范大学学报： 自

然科学版， ２０１９， ４８（４）： ４４１⁃４４８．

［３３］ 　 Ｌｉ Ｌ Ｙ， Ｐｕｊａｒｉ Ｌ， Ｗｕ Ｃ， Ｈｕａｎｇ Ｄ Ｙ， Ｗｅｉ Ｙ Ｑ， Ｇｕｏ Ｃ Ｃ， Ｚｈａｎｇ Ｇ Ｃ， Ｘｕ Ｗ Ｚ， Ｌｉｕ Ｈ Ｊ， Ｗａｎｇ Ｘ Ｚ， Ｗａｎｇ Ｍ， Ｓｕｎ Ｊ． Ａｓｓｅｍｂｌｙ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ａｎｄ

ｃｏ⁃ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ａｂｕｎｄａｎｔ ａｎｄ ｒａｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｅａｓｔｅｒｎ Ｉｎｄｉａｎ Ｏｃｅａｎ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０２１， １２： ６１６９５６．

［３４］ 　 Ｍｕｅｌｌｅｒ Ｒ Ｃ， Ｇａｌｌｅｇｏｓ⁃Ｇｒａｖｅｓ Ｌ， Ｚａｋ Ｄ Ｒ， Ｋｕｓｋｅ Ｃ Ｒ． Ａｓｓｅｍｂｌｙ ｏｆ ａｃｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｌｏｎｇ ａ ｎａｔｕｒａｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ

ｇｒａｄｉｅｎｔ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１６， ７１（１）： ５７⁃６７．

［３５］ 　 Ｊｏｎｅｓ Ｓ Ｅ， Ｌｅｎｎｏｎ Ｊ Ｔ． Ｄｏｒｍａｎｃｙ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｓ ｔｏ ｔｈｅ ｍａｉｎｔｅｎａｎｃｅ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ

Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ， ２０１０， １０７（１３）： ５８８１⁃５８８６．

［３６］ 　 Ｘｕ Ｍ， Ｈｕａｎｇ Ｑ Ｙ， Ｘｉｏｎｇ Ｚ Ｑ， Ｌｉａｏ Ｈ， Ｌｖ Ｚ Ｇ， Ｃｈｅｎ Ｗ Ｌ， Ｌｕｏ Ｘ Ｓ， Ｈａｏ Ｘ Ｌ． Ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ｒａｒｅ ａｎｄ ａｂｕｎｄａｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｔａｘａ ｔｏ Ｉｎ ｓｉｔｕ

ｃｈｅｍｉｃａｌ ｓｔａｂｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｃａｄｍｉｕｍ⁃ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ ｓｏｉｌ． ｍＳｙｓｔｅｍｓ， ２０２１， ６（５）： ｅ０１０４０２１．

１２８０１　 ２１ 期 　 　 　 刘丰瑜　 等：汛期扰动下河流浮游真核微生物群落时序动态及其构建机制 　


