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摘要:针对浮游细菌和致病菌对河流水质的差异化响应问题ꎬ以人类干扰较少的怒江干流河段为研究对象ꎬ利用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 高

通量测序技术分析了河流主要水质因子对水体中浮游细菌、致病菌群落结构及功能的影响ꎮ 研究结果表明ꎬ怒江干流河段水

质整体较好ꎬ其中氨氮浓度与总磷浓度分别达到地表水Ⅲ类、Ⅱ类的水质标准ꎮ 黄杆菌属、不动杆菌属、假单胞菌属是怒江浮

游细菌的优势菌属ꎬ其中不动杆菌和假单胞菌作为潜在致病菌具有较高的相对丰度ꎮ 冗余分析表明ꎬｐＨ 对浮游细菌和致病

菌群落结构和功能的影响显著ꎮ 结合氮代谢功能基因预测表明ꎬ较高浓度的氮和硅酸盐显著提升了致病菌的丰度ꎬ控制氮和

硅酸盐的排放可降低水体致病菌富集ꎮ 本研究揭示了河流中浮游细菌和致病菌对水质的差异化响应ꎬ对掌握河流浮游细菌

群落变化特征及致病菌风险具有重要意义ꎮ
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０　 引言

由浮游细菌构成的浮游细菌群落是水生态系

统的重要组成部分ꎬ 参与水生食物网并促进生物地

球化学过程[１]ꎬ由于其结构多样性和功能复杂性ꎬ
在维持河流生态健康与稳定方面扮演着至关重要

的角色ꎮ 浮游细菌群落具有种类丰富、功能多样和

环境响应迅速等特点[２]ꎬ影响着河流生态系统的稳

定性ꎮ 在污染物降解、营养物的循环和能量流动方

面ꎬ浮游细菌能够通过硝化、反硝化、氮同化等代谢

过程去除氮污染物[３]、溶解无机磷[４]、介导可溶性

有机碳转化、甲醇氧化[５] 等ꎬ对促进营养物质循环

利用、水质净化具有重要作用ꎮ 致病菌作为浮游细

菌群落的重要组成部分ꎬ对人类健康构成威胁ꎮ 据

报道ꎬ仅水传性的人类致病菌就有一百多种[６]ꎬ不
同种类的致病菌可以通过皮肤接触、气溶胶吸入等

多种方式感染人体ꎬ引发腹泻、肺炎、伤口化脓等疾

病[７]ꎮ 因此研究河流中的浮游细菌群落结构并识

别其中的致病菌ꎬ对河流生态环境调控和保护人类

健康具有重要意义ꎮ
水质变化能够对浮游细菌的组成和结构产生

影响ꎮ 例如ꎬ高锰酸盐指数、化学需氧量和溶解氧

是显著影响赤水河浮游细菌分布的水质因子ꎬ水
温、溶解氧、氨氮(ＮＨ＋

４ ￣Ｎ)浓度、硝氮(ＮＯ－
３ ￣Ｎ)浓

度、ｐＨ 等显著影响了南昌城市湖泊的浮游细菌群落

结构[８]ꎮ 目前ꎬ对于河流浮游细菌结构特征的研究

发现ꎬ土地利用[９]、城市河流中营养物质浓度变

化[１０]和新型有机污染物排放[１１] 等人类活动显著影

响浮游细菌群落的结构ꎮ 致病菌的结构同样受到

水质因子的影响ꎬ文献[１２]在对河流氮污染溯源的

过程中发现ꎬ致病菌结核分枝杆菌丰度与河流氮污

染程度高度匹配ꎮ 怒江是我国西南地区的重要河

流ꎬ随着三江并流区域成功申报世界自然遗产ꎬ怒
江流域成为世人瞩目的生态旅游目的地ꎬ对生态环

境的有效保护紧密关联着当地居民和游客的健康ꎮ
目前研究尚未掌握浮游细菌和致病菌的群落特征

以及二者对水质因子的差异化响应ꎬ因此仍需进一

步研究影响河流浮游细菌和致病菌的关键因子ꎮ
本研究基于 １６Ｓ 核糖体 ＲＮＡ(１６Ｓ ｒＲＮＡ)基因高通

量测序技术及生物信息学研究方法ꎬ对怒江由上游

至下游不同区域的浮游细菌和致病菌的群落组成

及其关键影响因子进行了研究ꎬ研究结果对怒江流

域河流生态环境的调控具有重要参考意义ꎻ同时致

病菌的研究为怒江开展水上活动ꎬ保障人类健康和

生态安全提供微生物方面的数据支持ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 研究区概况和采样点分布

怒江是我国西南地区重要的河流ꎬ本研究在怒江

沿线设置了 Ｗ１~Ｗ７ 共 ７ 个具有代表性的采样点ꎬ位
于云南省ꎬ具体位置信息如表 １ 所示ꎮ 采样点 Ｗ１ 和

Ｗ２ 为自然区域ꎻＷ３ 是乡镇居民区域ꎬ周围有加油站、
小学和农家乐ꎬ为受居民影响区域ꎻＷ４ 为受村镇影响

地区ꎻＷ５ 上方为腊玛登景区ꎬ为受景区影响区域ꎻＷ６
旁有畜牧公司ꎬ为受畜牧影响区域ꎻＷ７ 周围存在沙石

加工厂ꎬ为受沙石加工厂影响区域ꎮ
表 １　 采样点位置

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｏｉｎｔ
序号 采样点 经度 纬度

１ Ｗ１ ９８°２１′３４.６６″ ２８°３８′３９.１″
２ Ｗ２ ９８°２８′３７.２３″ ２８°１２′４６.７１″
３ Ｗ３ ９８°４０′３１.７６″ ２７°５３′２３.９９″
４ Ｗ４ ９８°５２′２６.７６″ ２７°８′２７.４３″
５ Ｗ５ ９８°５２′５.３１″ ２６°１７′２８.９３″
６ Ｗ６ ９８°５３′２５.５２″ ２５°３１′４９.３３″
７ Ｗ７ ９８°５４′１６.１４″ ２４°１０′４３.６８″

１.２　 样品采集

２０２１ 年 ３ 月进行样品采集ꎬ使用 Ｒｕｔｔｎｅｒ 采样

器(Ｈｙｄｒｏ￣Ｂｉｏｓꎬ Ａｌｔｅｎｈｏｌｚꎬ德国)在水深约 ３０ ｃｍ 处

采集水样ꎬ每个采样点采集 ３ 个 ２ Ｌ 水样ꎬ以采样点

Ｗ１ 为例ꎬ水样编号为 Ｗ１￣１、Ｗ１￣２、Ｗ１￣３ꎮ 现场使用

多参数水质分析仪 (ＨＱ４０ｄꎬＨａｃｈꎬＬｏｖｅｌａｎｄꎬＣＯꎬ
ＵＳＡ)测量电导率、ｐＨ、水温、溶解氧和氧化还原电

位ꎮ 将样品低温保存运至实验室进行后续分析ꎮ
１.３　 测定水质理化指标

参照«水和废水监测分析方法(第四版)»测定水

样氨氮(ＮＨ＋
４ ￣Ｎ)、硝氮(ＮＯ－

３ ￣Ｎ)、亚硝氮(ＮＯ－
２ ￣Ｎ)、

总氮、磷酸盐(ＰＯ３－
４ )、总磷等指标的质量浓度ꎮ 参照

标准«化学试剂硅酸盐测定通用方法(ＧＢ/ Ｔ９７４２—
２００８)»硅钼蓝分光光度法测定硅酸盐(ＳｉＯ２－

４ )浓度ꎮ
１.４　 浮游细菌总 ＤＮＡ 提取和 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 ＰＣＲ

扩增

将 １.５ Ｌ 水样经 ０.２２ μｍ 孔径聚碳酸酯过滤器

(直径 ４７ ｍｍꎬ Ｍｉｌｌｉｐｏｒｅꎬ Ｂｕｒｌｉｎｇｔｏｎꎬ ＭＡꎬ ＵＳＡ)进
行真空过滤ꎬ过滤后滤膜使用 ＰｏｗｅｒＷａｔｅｒ ＤＮＡ 提

取试剂盒(ＭＯ Ｂｉｏꎬ Ｃａｒｌｓｂａｄꎬ ＣＡꎬ ＵＳＡ)提取浮游

细菌总 ＤＮＡꎮ 利用 １％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ
的完整性和纯度ꎬ并利用 Ｎａｎｏ Ｄｒｏｐ 分光光度计

(Ｔｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｃꎬ ＤＥꎬ ＵＳＡ)ꎬ采用分光光度法测定

ＤＮＡ 的纯度和浓度ꎮ 采用通用引物 ５１５Ｆ ( ５′￣
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ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ￣３′) 和 ８０６Ｒ ( ５′￣
ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ￣３′)扩增浮游细菌

１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的 Ｖ４ 可变区ꎮ 利用聚合酶链式反

应(ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎꎬ ＰＣＲ)对每份 ＤＮＡ 样

品进行一式三份扩增ꎬ其扩增条件为:９５ ℃预变性

５ ｍｉｎꎬ９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ５２ ℃退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃延伸

４５ ｓꎬ７２ ℃终延伸 １０ ｍｉｎꎮ 在测序之前ꎬ使用 Ｅ.Ｚ.
Ｎ.Ａ.凝胶提取试剂盒(ＯｍｅｇａꎬＵＳＡ)纯化扩增子ꎮ
１.５　 高通量测序和生物信息学分析

将合格的 ＰＣＲ 产物送至广东美格基因科技有

限公司使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ ２０００ 平台完成高通量测

序ꎮ 高质量的 ｒｅａｄｓ 被裂解成 ２４５ ~ ２６０ ｂｐ 长度的

片段ꎬ然后聚类成识别率 ９７％ 的操作分类单位

(ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔꎬ ＯＴＵ)ꎮ 使用核糖体数

据库项目分类器对 ＯＴＵ 进行分类分配[１３]ꎮ 基于美

格云分析平台分析浮游细菌群落和致病菌种群的

物种组成ꎬ采用非度量多维尺度分析 ( ｎｏｎ￣ｍｅｔｒｉｃ
ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇꎬ ＮＭＤＳ)分析浮游细菌群

落和致病菌种群的 β 多样性ꎮ 通过冗余分析

( ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ＲＤＡ)方法分析水质特征对

浮游细菌群落和致病菌种群的影响ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 怒江水质因子分布特征

怒江的水质因子分布特征如图 １ 所示ꎮ

图 １　 怒江水体水质因子沿程分布特征
Ｆｉｇ.１　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｗａｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ｆａｃｔｏｒｓ ａｌｏｎｇ ｔｈｅ Ｎｕｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ
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　 　 氨氮、 硝氮、 总氮的平均质量浓度分别为

０.００４~０.０９２、０.３６７ ~ ０.６０４、０.６６８ ~ １.１９９ ｍｇ / Ｌꎬ其
中氨氮质量浓度在 Ｗ７ 最高ꎬ在 Ｗ６ 和 Ｗ４ 点次之ꎬ
且 Ｗ４ 点氨氮均高于上下游点ꎬ这 ３ 点受到矿石加

工、养殖行业和村镇等人为活动影响较大ꎮ 硝氮

质量浓度在 Ｗ７ 和 Ｗ６ 点最高ꎬ亚硝氮质量浓度在

Ｗ４ 和 Ｗ７ 点最高ꎮ 通常ꎬ亚硝氮作为氨氮通过硝

化途径氧化为硝氮的中间产物ꎬ在自然水体中不

稳定且生物毒性高于氨氮和硝氮ꎮ 对于水体总氮

来说ꎬＷ３ 和 Ｗ５ 点的总氮质量浓度反而高于 Ｗ７
和 Ｗ６ꎬ这可能意味这两个点水体有机氮质量浓度

较高ꎮ 在水体磷含量方面ꎬ河流中平均磷酸盐质量

浓度和总磷质量浓度值分别在 ０.００７~ ０. ０４９ 和

０.０１６~０.０３４ ｍｇ / Ｌꎬ在 Ｗ６ 点的浓度明显高于其他

点位ꎮ
Ｗ７ 点的硅酸盐质量浓度明显高于其他点ꎬ为

８.５９１ ｍｇ / Ｌꎮ 怒江沿程水体 ｐＨ 在 ７.８ ~ ９. １３ 波

动ꎬ整体呈下降趋势ꎬ尤其是在 Ｗ７ 点低至 ７ . ８ꎬ
这可能与 Ｗ７ 点周边矿石加工产业产生的矿物质

悬浮颗粒物或者硫化物排放有关ꎮ 由于从 Ｗ１ ~
Ｗ７ 是从怒江上游至下游沿河设定ꎬ取样点海拔

逐渐降低ꎬ导致水温整体随河流沿程从 １１ . １ ℃
升高至１７ .２ ℃ ꎮ 氧化还原电位在 Ｗ３ 点最低ꎬ在
Ｗ６ 点最高ꎬ电导率在 Ｗ１ 和 Ｗ２ 点最高ꎬ在 Ｗ５
点最低ꎮ
２.２　 怒江水体浮游细菌群落 α 多样性和 β 多样性

利用 ＳＣｈａｏ １ 指数、ＤＳｉｍｐｓｏｎ 指数、ＨＳｈａｎｎｏｎ 指数和

ＳＡＣＥ指数对各采样点浮游细菌群落的 α 多样性进行

计算ꎬＳＣｈａｏ １指数、ＨＳｈａｎｎｏｎ指数反映浮游细菌群落多

样性ꎬＤＳｉｍｐｓｏｎ指数反映群落均匀度ꎬＳＡＣＥ指数用于评

价群落丰富度ꎬ分析结果如图 ２ 所示ꎬ观察到各采样

点 α 多样性均不相同ꎬ存在明显的空间异质性ꎮ

注:箱体的上中下线分别为 ７５、５０(中位数)、２５ 分位数ꎬ实心点为样本数据ꎮ 　 　 　 　 　

图 ２　 怒江水体浮游细菌的 α 多样性指数分析
Ｆｉｇ.２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ α￣ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｉｎ Ｎｕｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ

　 　 ＳＣｈａｏ １指数、ＨＳｈａｎｎｏｎ指数和 ＳＡＣＥ指数在 Ｗ３、Ｗ６
点较大ꎬＷ１、Ｗ７ 点较小ꎬＤＳｉｍｐｓｏｎ指数在 Ｗ１ 和 Ｗ７ 点

较大ꎬ表明 Ｗ３ 和 Ｗ６ 点的 α 多样性比较高ꎬ这可能

与居民区和畜牧区的人为活动有关ꎬ人类活动排放

可能直接输入细菌ꎬ而排放引起的流域氮磷等营养

物质升高支持更多浮游细菌生长ꎬ从而增加了细菌

群落多样性[１４]ꎮ 由图 ２( ａ) ( ｂ)可以观察到ꎬＷ１、
Ｗ７ 点的浮游细菌群落多样性较低ꎮ Ｗ１ 点为河流

源头ꎬ代表了更清洁的水质ꎬ因此群落多样性较低ꎬ
而下游的 Ｗ７ 点可能是由于致病菌的存在降低了浮
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游细菌的多样性[１５]ꎮ
β 多样性指数用于估算群落的多样性沿环境梯

度变化的速率ꎬ基于怒江的浮游细菌群落和致病菌

属开展 ＮＭＤＳ 分析以探究其空间异质性情况ꎬ结果

如图 ３ 所示ꎮ

图 ３　 怒江水体浮游细菌基于布雷柯蒂斯距离的 ＮＭＤＳ 分析
Ｆｉｇ.３　 ＮＭＤＳ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｉｎ Ｎｕｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ

ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｂｒａｙ Ｃｕｒｔｉｓ ｄｉｓｔａｎｃｅ

　 　 ＮＭＤＳ 结果表明ꎬ各个点位距离相差较远ꎬ微生

物群落结构差异显著ꎬ这种差异一方面受到流域自上

而下的海拔、气候、水温等自然因素影响[１６￣１７]ꎬ另一方

面与取样点周边村落、畜禽养殖、沙石加工等人类活

动引起的细菌、营养物质、污染物的输入有关[１８￣１９]ꎮ
２.３　 怒江浮游细菌与致病菌的群落组成

对样品中的非重复序列按照相似性 ９７％进行

ＯＴＵ 聚类ꎬ所有样品的 ＯＴＵ 值为 ９８３~１ ８２０ꎮ 浮游

细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因高通量测序在不同分类水平下

共测得 ４８ 门ꎬ１１０ 纲ꎬ２５３ 目ꎬ３６９ 科ꎬ７８５ 属ꎮ 怒江

水体浮游细菌群落的相对丰度如图 ４ 所示ꎮ
由图 ４(ａ)可知ꎬ排名前 １５ 位的门类占比达到

９９.８６％ꎬ优势细菌类群为变形菌门、拟杆菌门、放线

菌门、疣微菌门和厚壁菌门ꎬ其平均相对丰度分别

为 ５１.８６％、２９.３２％、１３.６１％、２.０６％和 １.７１％ꎮ 从上

游到下游ꎬ变形菌门占比呈上升趋势ꎬ在 Ｗ６、Ｗ７ 点

的占比较高ꎬ平均相对丰度分别为 ６３.７２％、７２.４５％ꎮ
而拟杆菌门在 Ｗ１ 点是丰度最高的门ꎬ相对丰度为

４６.４１％ꎬ沿河流自上而下呈下降趋势ꎬ显著下降到

Ｗ７ 点的 ４.５４％ꎮ 值得注意的是ꎬ放线菌门在 Ｗ３ 和

Ｗ７ 点超过拟杆菌门成为丰度第二的门ꎮ

图 ４　 怒江水体浮游细菌群落的相对丰度
Ｆｉｇ.４　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｎｕｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ
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　 　 在属水平上ꎬ分析了怒江浮游细菌的构成ꎬ结果

如图 ４(ｂ)所示ꎮ 怒江水体浮游细菌的优势属为黄

杆菌属、不动杆菌属、假单胞菌属、假节杆菌属和鞘

氨醇杆菌属ꎬ其相对丰度分别为 ２２. ０４％、６. ３７％、
５.１４％、４.７８％和 ３.７０％ꎮ 各细菌属丰度在点位间存

在显著差异ꎬ其中ꎬ黄杆菌属由 Ｗ１ 点的４２.１４％沿程

下降至 Ｗ７ 点的 １.３６％ꎮ 假节杆菌属在 Ｗ３ 和 Ｗ７
点丰度较高ꎬ可能与采样点周围的人类活动相关ꎮ
由图 ４(ｂ)可知ꎬＷ７ 点的群落构成显著不同于其他

点ꎬ其优势属依次为假单胞菌属、不动杆菌属、假节

杆菌属ꎮ Ｗ３ 点的假节杆菌属丰度明显高于其他点ꎮ
Ｗ７ 点的不动杆菌和假单胞杆菌丰度显著高于其他

点ꎬ值得关注的是ꎬ这两类菌是较常见的潜在致病菌

属ꎬ因此本研究对致病菌的组成结构进行了进一步

分析ꎮ
致病菌的识别参照了包含 １４５ 个属的人类致病

菌属数据库[２０]ꎬ对浮游细菌群落组成相对丰度前

１００ 的细菌属进行比对ꎬ共筛选出 １３ 类潜在致病菌

属ꎬ如图 ５ 所示ꎮ

图 ５　 怒江水体致病菌结构
Ｆｉｇ.５　 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ｉｎ Ｎｕｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ

　 　 由图 ５ 可知ꎬ不动杆菌属和假单胞菌属是致病

菌中的优势菌属ꎬ其相对丰度范围分别为 １.０７％ ~
２０.８２％和 ０.４５％ ~３０.０２％ꎮ 这与浮游细菌属的丰度

分析结果一致ꎮ 对于致病菌ꎬＷ７ 点的总致病菌占

比显著高于其他点ꎬ其次是 Ｗ３ 点ꎬ在 Ｗ１ 点占比最

低ꎮ 如图 ５(ｂ)所示ꎬＷ５ 点的不动杆菌属占比最高ꎬ
Ｗ７ 点的假单胞菌属占比高于不动杆菌属ꎮ
２.４　 微生物群落组成与水质因子的关系

为了研究怒江浮游细菌对水质因子的响应特

征ꎬ在属水平对浮游细菌丰度与水质因子的相关性

进行分析ꎬ如图 ６ 所示ꎮ ＧＫＳ９８＿ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ＿ｇｒｏｕｐ、
假弓形胞菌属、ｈｇｃＩ＿ｃｌａｄｅ、噬冷菌属、沉积物杆状菌

属、多核杆菌属、栖湖菌属、鞘氨醇盒菌属与溶解氧

浓度呈显著正相关ꎬ有研究发现 ＧＫＳ９８＿ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ＿
ｇｒｏｕｐ、多核杆菌属更适宜生存在高浓度氧的环

境[２１]ꎬ假弓形胞菌属、沉积物杆状菌属[２２]、鞘氨醇

盒菌属[２３] 是主要存在于淡水、海洋中的需氧细

菌[２４]ꎮ 食氢产水菌属丰度与硝氮浓度呈显著正相

关ꎬ而柄杆菌属、短波单胞菌属丰度与硝氮浓度呈

显著负相关ꎬ有研究报道食氢产水菌属能够通过同

化硝酸盐还原过程将碳氮吸收并储存以用于细胞

代谢[２５]ꎮ

图 ６　 水质因子与浮游细菌属的相关性
Ｆｉｇ.６　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｗａｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ

ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ

　 　 本研究进一步用 ＲＤＡ 分析解释了不同采样点

浮游细菌和致病菌与水质因子之间的关系ꎬ如图 ７
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所示ꎬ箭头长短代表水质因子与点位细菌群落的相

关程度ꎬ箭头越长相关性越强ꎬ箭头越短相关性

越弱ꎮ

图 ７　 水质因子对采样点浮游细菌和致病菌的影响
Ｆｉｇ.７　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｗａｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｎ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ

ａｎｄ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ａｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

　 　 由图 ７ 可知:对浮游细菌和致病菌影响最大的

水质因子均为 ｐＨꎬ总氮质量浓度、氧化还原电位是

影响浮游细菌的次要水质因子ꎻ而对于致病菌ꎬ硅
酸盐质量浓度、总氮质量浓度是次要影响因子ꎬ此
外ꎬ水温、水体硝氮和氨氮质量浓度对致病菌丰度

的影响也较大(显著性 ｐ<０.０１)ꎮ 水质因子对整个

浮游细菌群落以及致病菌群落的影响分析中均表

明ꎬ硅酸盐质量浓度与 Ｗ７ 点的相关性最大ꎬ总氮质

量浓度与 Ｗ３ 点的相关性最大ꎬ这与水质因子的特

征分析结果一致ꎮ
２.５　 浮游细菌和致病菌的氮代谢过程

为探究浮游细菌群落在水体氮代谢过程中的

作用ꎬ使用京都基因与基因组百科全书 (Ｋｙｏｔｏ
Ｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ Ｇｅｎｅｓ ａｎｄ Ｇｅｎｏｍｅｓꎬ ＫＥＧＧ)数据

库ꎬ采用 ＰＩＣＲＵＳｔ２ 预测了浮游细菌群落中氮代谢

途径相关基因的相对丰度ꎬ如图 ８ 所示ꎮ 浮游细菌

群落中与硝化和反硝化代谢途径相关的功能基因

丰度极低ꎬ而与同化型硝酸盐还原途径(ｎａｓＡ)、异
化型硝酸盐还原途径( ｎｉｒＢ、ｎｉｒＤ) 和氮同化途径

(ｇｄｈＡ)相关的氮代谢功能基因丰度相对较高ꎮ

图 ８　 浮游细菌氮代谢功能基因相对丰度
Ｆｉｇ.８　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ

ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ

　 　 研究进一步分析了致病菌丰度与水质氮质量

浓度和氮代谢功能基因丰度之间的相关性ꎬ如图 ９
所示ꎮ

图 ９　 致病菌与氮代谢因子相关性
Ｆｉｇ.９　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆａｃｔｏｒｓ
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　 　 大部分致病菌丰度与氮同化基因(ｇｄｈＡ)丰度

呈显著正相关ꎬ这可能是由于致病菌多为异养细

菌ꎬ具有活跃的氨氮同化利用能力ꎮ 泛菌属丰度与

水体氨氮质量浓度呈显著正相关(ｐ<０.０１)ꎬ而军团

菌属、短波单胞菌属和鞘鞍醇单胞菌属与水体硝氮

质量浓度呈显著负相关ꎮ 致病菌与氮代谢基因丰

度的相关关系ꎬ表明了不同致病菌对氮源的偏好

性ꎬ较高的氨氮质量浓度和活跃的氮同化代谢过

程ꎬ可能更有利于致病菌的富集ꎮ

３　 讨论

３.１　 怒江的水质特征

通过对怒江上下游布设采样点河水的理化性

质检测表明ꎬ与«地表水环境质量标准(ＧＢ３８３８—
２００２)»相比ꎬ怒江最大氨氮质量浓度、总氮质量浓

度以及总磷质量浓度分别属于各参数标准限值规

定的Ⅲ类水(１ ｍｇ / Ｌ)、Ⅳ类水(１.５ ｍｇ / Ｌ)和Ⅱ类

水(０.１ ｍｇ / Ｌ)ꎬ均未触及Ⅴ类水标准ꎮ 小清河[２６]、
长江[２７]、辽河[２８] 等河流氮磷浓度远超过了Ⅴ类水

标准ꎬ相比于以上受到人类活动严重影响的河流ꎬ
怒江的水质状况总体较好ꎬ属于典型的自然状态的

河流ꎮ 河流水质变化可能受周围环境影响ꎮ 本研

究显示ꎬＷ３ 点的无机氮和无机磷质量浓度较低而

总氮和总磷质量浓度较高ꎬ可能是 Ｗ３ 点附近乡镇

的居民和农家乐排放的生活污水ꎬ汇入了大量有机

氮和有机磷[２９]ꎮ Ｗ６ 和 Ｗ７ 点的氨氮和硝氮质量浓

度较高ꎬ可能受到两个点周边的沙石加工和畜牧养

殖的影响ꎬ富含高氮磷的畜禽粪便、养殖废水下渗

或排放可能引起河流中氮的增加[３０]ꎮ 溶解性硅酸

盐是重要的生源物质ꎬＷ７ 点高浓度的硅酸盐可能

与 Ｗ７ 点附近的沙石加工厂产生的悬浮颗粒物有

关[３１]ꎮ 此外ꎬ怒江整体 ｐＨ 为 ７.８ ~ ９.１３ꎬ相较于我

国松花江(２００４ 年 ｐＨ 为 ６.６０±０.１６)、长江(２０１４ 年

ｐＨ 为６.５４±０.１９)等流域 ｐＨ 偏高ꎬ出现水体酸化风

险较低[３２]ꎮ
３.２　 浮游细菌群落和致病菌的结构

水体中的浮游细菌在水生态环境中扮演分解

者角色ꎬ对地球物质循环和水质净化具有重要作

用ꎮ 怒江水体中浮游细菌的优势种群为变形菌门、
拟杆菌门、放线菌门、疣微菌门和厚壁菌门ꎬ这些优

势种群是淡水河流中典型的浮游细菌[３３]ꎮ 在对长

江流域河流[３４]、流沙河[１５]、喀斯特地区河流[３５] 等

的研究中也发现变形菌门是相对丰度最大的门ꎮ
在属水平上ꎬ优势属包括黄杆菌属、不动杆菌属、假
单胞菌属等ꎮ 在渭河流域的相关研究中ꎬ也发现同

样的优势种群[３６]ꎮ 由于变形菌门可以高效利用营

养盐ꎬ在氮循环代谢中发挥重要作用ꎬ具有较强的

适应性ꎬ广泛存在于河流、湖泊等水生环境[３７]ꎬ而作

为优势菌门拟杆菌门的重要属种黄杆菌属ꎬ多样化

的适应能力和高蛋白酶活性有助于其在浮游细菌

中占据主导地位[３８]ꎬ促使变形菌门与黄杆菌属成为

浮游细菌的优势种群ꎮ
拟杆菌门丰度在 Ｗ１ 点最高ꎬ随河流沿程下降

至 Ｗ７ 点丰度最低ꎬ这可能与采样点的水质特征有

关ꎮ 拟杆菌门可以溶解有机质参与碳循环[３９]ꎬ而
Ｗ７ 点的有机氮较低、可利用营养物质较少ꎬ可能是

Ｗ７ 点拟杆菌门丰度较低的原因ꎮ 值得注意的是ꎬ
放线菌成为 Ｗ３ 点的第二大优势细菌ꎮ Ｗ３ 点的无

机氮和无机磷质量浓度较低ꎬ同时有机氮相对较

高ꎬ均适宜放线菌门生长[４０￣４１]ꎮ 文献[４２]在研究水

库中放线菌的时空动态中发现水温、溶解氧和营养

是影响放线菌丰度和群落的主导因素ꎬ且放线菌与

氮、磷浓度呈正相关ꎮ 浮游细菌丰度的分布与氮存

在密不可分的联系ꎬ后续分析中讨论了氮与浮游细

菌的相关性ꎮ
浮游细菌群落中氮功能基因丰度预测结果展

现了微生物在自然水体氮转化中的重要作用ꎮ 浮

游细菌通过氮同化、同化型硝酸盐还原和异化型硝

酸盐还原等途径ꎬ有效去除了水体中的氨氮和硝

氮ꎮ 特别是 Ｗ７ 点ꎬ水体中质量浓度相对较高的氨

氮与硝氮可作为浮游细菌的氮源ꎬ微生物通过氮代

谢合成生命基础物质ꎬ并实现了对水体氮的有效去

除ꎮ 浮游细菌中的潜在病原体可能会污染水体ꎬ影
响人体健康ꎮ 本研究在浮游细菌属水平的研究结

果发现ꎬ优势属不动杆菌属、假单胞菌属被认为是

潜在致病菌[４３]ꎮ 不动杆菌属广泛分布于水体、土壤

等区域ꎬ在对长江流域河流的浮游细菌属水平的研

究中发现了不动杆菌这一优势属[３４]ꎮ 不动杆菌可

以在人体局部皮肤尤其是腋窝等潮湿部位形成菌

群ꎬ该菌具有多重耐药性ꎬ带菌患者可能在医院引

起相关疾病流行ꎬ应当引起重视[４４]ꎮ 另外ꎬ假单胞

菌有溶解硅酸岩石作用[４５]ꎬ可能由于 Ｗ７ 点附近沙

石加工过程产生的粉尘进入水体ꎬ有利于假单胞菌

的生存ꎬ硅酸岩石在假单胞菌的溶解作用下产生硅

酸盐ꎬ使得该点硅酸盐浓度也有所升高ꎬ因此 Ｗ７ 点

的假单胞菌的丰度超过不动杆菌ꎬ成为丰度最大的

致病菌属ꎮ
３.３　 水质因子对浮游细菌和致病菌群落结构和功

能的影响

浮游细菌群落会对环境情况做出迅速响应ꎬ可
作为河流恶化的潜在生物指标监测水质ꎮ 本研究
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发现 ｐＨ 是影响浮游细菌群落结构的关键水质因

子ꎬ这与文献[４６￣４７]研究结论一致ꎮ ｐＨ 通常与微

生物群落的多样性呈正相关ꎬ酸性环境会增大环境

过滤效应ꎻｐＨ 较小会阻碍浮游细菌群落的生长发

育ꎬ降低群落的丰富度和均匀度[３５]ꎮ 因此在 ｐＨ 最

小的 Ｗ７ 点的浮游细菌群落的微生物丰度低ꎮ 文献

[４８]发现ꎬｐＨ 与变形菌门丰度呈负相关ꎬｐＨ 沿程

降低而变形菌门的丰度沿程升高ꎬ与本研究结果一

致ꎮ 河流水体为微生物生长代谢提供载体和养分ꎬ
水质因子也显著影响了致病菌的丰度ꎮ 在 ＲＤＡ 分

析中表明ꎬ硅酸盐浓度是除 ｐＨ 外影响致病菌丰度

较为重要的因素ꎬ硅酸盐浓度与 Ｗ７ 点的致病菌群

落正相关性最强ꎮ 同时ꎬＷ７ 点的假单胞菌的相对

丰度最大ꎬ可能是受 Ｗ７ 点附近的沙石加工厂影响ꎬ
导致水体中含有不溶性硅酸岩石粉尘ꎬ有利于能够

溶解硅酸岩石的假单胞菌在悬浮颗粒物上附着生

存ꎬ导致假单胞菌相对丰度显著高于其他点ꎮ 悬浮

颗粒物可能为致病菌的富集和传播提供了载体ꎬ同
时悬浮颗粒松散内部的微环境相对稳定ꎬ可以保护

细菌免受环境冲击ꎮ
在本研究中ꎬ采样点变形菌门的相对丰度的变

化趋势与氮质量浓度的变化趋势有关ꎮ 相关性分

析显示ꎬ变形菌门与氨氮质量浓度(相关性系数 ｒ ＝
０.８２１)、硝氮质量浓度(ｒ＝ ０.８２７)呈显著正相关(ｐ<
０.０１)ꎬ 而与总氮质量浓度呈显著负相关 ( ｒ ＝
－０.５５８ꎬｐ<０.０１)ꎬ解释了 Ｗ７ 点变形菌门丰度最低

的现象ꎮ 水质因子对浮游细菌的氮代谢过程产生

影响ꎬ浮游细菌氮代谢功能基因丰度与水体中氮浓

度的相关性分析结果表明ꎬ硝氮浓度与同化型硝酸

盐还原基因 ｎａｓＡ( ｒ ＝ ０.８７３)以及异化型硝酸盐还

原基因 ｎｉｒＢ(ｒ＝ ０.８６４)、ｎｉｒＤ(ｒ＝ ０.６７０)均呈现显著

正相关(ｐ<０.０１)ꎬ这说明水体中相对浓度较高的硝

氮ꎬ为一些具有硝酸盐还原能力的浮游细菌提供了

代谢底物ꎬ有利于此类浮游细菌的生存ꎮ 氮代谢功

能基因丰度预测结果发现ꎬＷ７ 点的各氮代谢路径

功能基因丰度较其他点均较高ꎬ说明该点的微生物

氮代谢功能较为活跃ꎮ 而致病菌与水体氮浓度和

微生物氮代谢功能的相关关系表明ꎬ较高的氨氮浓

度可为致病菌提供生存和繁殖必需的营养ꎬ而一些

耐受性强、适应力高的致病菌与非致病菌相比可能

更适于在高氨氮的环境下生存ꎮ 泛菌属被证明是

强大的环境竞争者ꎬ能够产生各种抗生素活性的产

物ꎬ且具有耐重金属的能力[４９]ꎬ在本研究中ꎬ泛菌属

的富集与氨氮呈显著正相关ꎬ说明氨氮等丰富的氮

源导致致病菌的富集ꎮ
本研究结果表明ꎬ水体氮组分(特别是氨氮)和

硅酸盐ꎬ分别是致病菌繁殖、富集、传播的重要养分和

载体ꎬ为降低致病菌风险ꎬ在自然河流保护和治理过

程中ꎬ需要严格控制氮和悬浮颗粒的排放ꎮ 水体流动

过程中河流沉积物的再悬浮作用和时间影响下水质

因子的变化ꎬ均可能是影响致病菌的重要因素ꎬ因此ꎬ
需要对垂直空间尺度和时间尺度的浮游细菌、致病菌

群落结构和相关驱动因素进行深入研究ꎮ

４　 结论

本研究通过研究水质因子对怒江水体中浮游

细菌和致病菌群落结构及功能的影响ꎬ得出以下结

论:怒江水体浮游细菌的优势种群为变形菌门、拟
杆菌门以及放线菌门ꎮ 值得注意的是ꎬ在浮游细菌

的优势属中ꎬ仍然发现了一定丰度的致病菌ꎬ其中

不动杆菌属的平均丰度最高ꎬ其次是假单胞菌ꎮ 受

到水质因子和人为活动的影响ꎬ浮游细菌和致病菌

群落结构在不同采样点间存在显著差异ꎬ研究发现

影响怒江浮游细菌和致病菌群落结构最显著的水

质因子是 ｐＨꎬ微生物多样性随 ｐＨ 降低而降低ꎮ 除

ｐＨ 外ꎬ总氮质量浓度是影响浮游细菌结构的第二关

键因子ꎬ而硅酸盐质量浓度是影响致病菌结构的第

二关键因子ꎮ 致病菌丰度与氮同化基因丰度呈现

正相关ꎬ水体中相对浓度较高的氨氮和硅酸盐有利

于致病菌的富集ꎮ 因此在受人为活动影响的河流

中ꎬ例如工业废水、生活污水的受纳水体ꎬ应着重控

制氮和悬浮颗粒物排放ꎬ从而有效降低致病菌危害ꎮ
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Ｎｅｕｒｏｓｃｉｅｎｃｅ ＆ Ｔｈｅｒａｐｅｕｔｉｃｓꎬ ２０１７ꎬ ２３(５): ４２８￣４３７.

[２１] ＺＨＡＮＧ Ｈꎬ ＣＡＩ Ｗꎬ ＧＵＯ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｒｅｓｐｏｎｓｅ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｙｐｉｃａｌ ｂｒａｃｋｉｓｈ ｇｒｏｕｎｄｗａｔｅｒ ｉｎ ｔｈｅ
Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ Ｐｌａｉｎ[ Ｊ] . Ｃｈｉｎａ Ｇｅｏｌｏｇｙꎬ ２０２３ꎬ ６(３):
３８３￣３９４.

[２２] ＫＡＮＧ Ｈꎬ ＫＩＭ Ｈꎬ ＬＥＥ Ｂ Ｉꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｅｄｉｍｉｎｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ
ｇｏｈｅｕｎｇｅｎｓｅ ｓｐ. ｎｏｖ.ꎬ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ａ ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ
ｒｅｓｅｒｖｏｉｒ [ Ｊ] . Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ａｎｄ
Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１４ꎬ ６４: １３２８￣１３３３.

[２３] ＢＡＩＫ Ｋ Ｓꎬ ＣＨＯＥ Ｈ Ｎꎬ ＰＡＲＫ Ｓ Ｃꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｐｈｉｎｇｏｐｙｘｉｓ
ｒｉｇｕｉ ｓｐ. ｎｏｖ. ａｎｄ Ｓｐｈｉｎｇｏｐｙｘｉｓ ｗｏｏｐｏｎｅｎｓｉｓ ｓｐ. ｎｏｖ.ꎬ
ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｗｅｔｌａｎｄ ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒꎬ ａｎｄ ｅｍｅｎｄｅｄ
ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ Ｓｐｈｉｎｇｏｐｙｘｉｓ[ Ｊ] . Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ
２０１３ꎬ ６３: １２９７￣１３０３.

[２４] ＷＵ Ｙꎬ ＬＩＮ Ｈꎬ ＹＩＮ Ｗꎬ ｅｔ ａｌ. Ｗａｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ａｎｄ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ａｎ ｕｒｂａｎ ｒｉｖｅｒ ａｆｔｅｒ
ｍｉｃｒｏ￣ｎａｎｏ ｂｕｂｂｌｅ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｉｎ ｓｉｔｕ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ [ Ｊ ] .
Ｗａｔｅｒꎬ Ｍｕｌｔｉｄｉｓｃｉｐｌｉｎａｒｙ Ｄｉｇｉｔａｌ Ｐｕｂｌｉｓｈｉｎｇ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅꎬ
２０１９ꎬ １１(１): ６６￣７９.

[２５] ＺＨＡＮＧ Ｊꎬ ＧＵＯ Ｆꎬ ＬＩＡＮＧ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ. Ｕｎｒａｖｅｌｉｎｇ
ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆａｔｅ ｏｆ ａ ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｔｈｉａｍｐｈｅｎｉｃｏｌ
ｖｉａ ｔｈｅ ｍｕｌｔｉ￣ｏｍｉｃ ａｐｐｒｏａｃｈ[ Ｊ] . Ｃｈｅｍｉｃａｌ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ
Ｊｏｕｒｎａｌꎬ ２０２４ꎬ ４８４: １４９５９２.

[２６] ＰＡＮ Ｗꎬ ＷＡＮＧ Ｆꎬ ＪＩＡＯ Ｚ. Ｔｅｍｐｏｒａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｗａｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ Ｘｉａｏｑｉｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｃａｔｃｈｍｅｎｔ
[Ｊ] . ＩＯＰ Ｃｏｎｆｅｒｅｎｃｅ Ｓｅｒｉｅｓ: Ｅａｒｔｈ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０２１ꎬ ７９１(１): ０１２１７２.

[２７] ＹＩＮＧ Ｌꎬ ＪＩＡＯ Ｍꎬ ＹＯＮＧ Ｌ. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｅｕｔｒｏｐｈｉｃａｔｉｏｎ
ｏｆ Ｙａｎｇｔｚｅ Ｒｉｖｅｒ Ｙｉｂｉｎ ｓｅｃｔｉｏｎ[ Ｊ] . Ｅｎｅｒｇｙ Ｐｒｏｃｅｄｉａꎬ
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２０１２ꎬ １６: ２０３￣２１０.
[２８] ＢＵ Ｈꎬ ＷＡＮ Ｊꎬ ＺＨＡＮＧ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｐａｔｉａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

ｏｆ ｓｕｒｆａｃｅ ｗａｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ Ｈａｉｃｈｅｎｇ Ｒｉｖｅｒ ( Ｌｉａｏ
Ｒｉｖｅｒ ｂａｓｉｎ) ｉｎ Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｃｈｉｎａ [ Ｊ ] . Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
Ｅａｒｔｈ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ ２０１３ꎬ ７０(６): ２８６５￣２８７２.

[２９] ＷＩＬＬＩＡＭＳ￣ＳＵＢＩＺＡ Ｅ Ａꎬ ＡＳＳＥＦ Ｙ Ａꎬ ＢＲＡＮＤ Ｃ.
Ｐｏｉｎｔ ｓｏｕｒｃｅ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓ ｗａｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ
Ｐａｔａｇｏｎｉａｎ ｓｔｒｅａｍｓ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ ｌａｎｄ ｃｏｖｅｒ [ Ｊ ] . Ｒｉｖｅｒ
Ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｎｄ Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓꎬ ２０２２ꎬ ３８(１): ６９￣７９.

[３０] ＥＬＡＨＩ Ｅꎬ ＬＩ Ｇꎬ ＨＡＮ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｅｃｏｕｐｌｉｎｇ ｌｉｖｅｓｔｏｃｋ
ａｎｄ ｐｏｕｌｔｒｙ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ｅｍｉｓｓｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｉｎｄｕｓｔｒｉａｌ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ: ａ ｓｔｅｐ ｔｏｗａｒｄｓ ｒｅｄｕｃｉｎｇ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
ｅｍｉｓｓｉｏｎｓ[ Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎬ
２０２４ꎬ ３５０: １１９６５４.

[３１] ＨＡＹＥＳ Ｌ Ｈ. Ｓｕｓｔａｉｎａｂｉｌｉｔｙ ａｎｄ ｔｏｘｉｃｉｔｙ ｏｆ ｂｕｉｌｄｉｎｇ
ｍａｔｅｒｉａｌｓ [ Ｍ ] . Ｗｅｌｌｉｎｇｔｏｎ: Ｗｏｏｄｈｅａｄ Ｐｕｂｌｉｓｈｉｎｇꎬ
２０２４: ２４７￣２６２.

[３２] ＱＩＡＯ Ｙꎬ ＦＥＮＧ Ｊꎬ ＬＩＵ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｕｒｆａｃｅ ｗａｔｅｒ ｐＨ
ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ｆｒｏｍ ２００４ ｔｏ ２０１４[ Ｊ] .
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ ａｎｄ Ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔꎬ ２０１６ꎬ １８８
(７): ４４３￣４５５.

[３３ ] ＬＥＭＫＥ Ｍ Ｊꎬ ＬＩＥＮＡＵ Ｅ Ｋꎬ ＲＯＴＨＥ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ.
Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｏｆ ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｓｓｅｍｂｌａｇｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ
ｕｐｐｅｒ Ｐａｒａｎá Ｒｉｖｅｒ ｆｌｏｏｄｐｕｌｓｅ ｓｙｓｔｅｍꎬ Ｂｒａｚｉｌ [ Ｊ ] .
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２００９ꎬ ５７(１): ９４￣１０３.

[３４] 胡愈炘ꎬ 张静ꎬ 黄杰ꎬ 等. 长江流域河流和湖库的浮游

细菌群落差异[Ｊ] . 环境科学ꎬ ２０２２ꎬ ４３(３): １４１４￣１４２３.
ＨＵ Ｙｕｘｉｎꎬ ＺＨＡＮＧ Ｊｉｎｇꎬ ＨＵＡＮＧ Ｊｉｅꎬ ｅｔ ａｌ.
Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｒｉｖｅｒ ａｎｄ ｌａｋｅ ｒｅｓｅｒｖｏｉｒ ｉｎ ｔｈｅ Ｙａｎｇｔｚｅ Ｒｉｖｅｒ ｂａｓｉｎ[ Ｊ] .
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０２２ꎬ ４３(３): １４１４￣１４２３.

[３５] ＲＥＮ Ｌꎬ ＪＥＰＰＥＳＥＮ Ｅꎬ ＨＥ Ｄꎬ ｅｔ ａｌ. ｐＨ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓ ｔｈｅ
ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｏｆ ｎｉｃｈｅ￣ｒｅｌａｔｅｄ ａｎｄ ｎｅｕｔｒａｌ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｉｎ
ｌａｃｕｓｔｒｉｎｅ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｓｓｅｍｂｌｙ [ Ｊ] . Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ Ａｍｅｒｉｃａｎ Ｓｏｃｉｅｔｙ ｆｏｒ
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１５ꎬ ８１(９): ３１０４￣３１１４.

[３６] ＨＥ Ｈꎬ ＰＡＮ Ｂꎬ ＹＵ Ｋꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｎｔｓ ｏｆ
ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｔｙｐｉｃａｌｌｙ ｔｕｒｂｉｄ Ｗｅｉｈｅ
Ｒｉｖｅｒ ａｎｄ ｉｔｓ ｃｌｅａｒ ｔｒｉｂｕｔａｒｉｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｎｏｒｔｈｅｒｎ ｆｏｏｔ ｏｆ
ｔｈｅ Ｑｉｎｌｉｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ[ Ｊ] . Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ Ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓꎬ ２０２１ꎬ
１２１: １０７１６８.

[３７] ＺＨＡＮＧ Ｑ Ｑꎬ ＪＩＡＮ Ｓ Ｌꎬ ＬＩ Ｋ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ａｎｄ ｉｔｓ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｗｉｔｈ
ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｕｐｐｅｒ ｒｅａｃｈｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｈｅｉｈｅ
Ｒｉｖｅｒ ｉｎ Ｑｉｎｇｈａｉ Ｐｌａｔｅａｕ[Ｊ] . Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏ￣
ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０２１ꎬ ２３(２): １２１０￣１２２１.

[３８] ＤＷＯＲＫＩＮ Ｍꎬ ＦＡＬＫＯＷ Ｓꎬ ＲＯＳＥＮＢＥＲＧ Ｅꎬ ｅｔ ａｌ.
Ｔｈｅ ｐｒｏｋａｒｙｏｔｅｓ[Ｍ] . Ｎｅｗ Ｙｏｒｋ: Ｓｐｒｉｎｇｅｒꎬ ２００６:
４８１￣５３１.

[３９] ＥＩＬＥＲ Ａꎬ ＢＥＲＴＩＬＳＳＯＮ Ｓ. Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａ ｂｌｏｏｍｓ ｉｎ
ｆｏｕｒ ｅｕｔｒｏｐｈｉｃ ｌａｋｅｓ: ｌｉｎｋｉｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ
ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｔｏ ｒｅｓｏｕｒｃｅ ａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙ[ Ｊ] .

Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２００７ꎬ ７３
(１１): ３５１１￣３５１８.

[４０] ＺＨＡＮＧ Ｎꎬ ＬＩＵ Ｊꎬ ＺＨＡＮＧ Ｔꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｄｉｍｅｎｔ ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ
ｄｅｔｅｒｍｉｎｅ ｔｈｅ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｒｉｖｅｒｓ:
ｅｖｉｄｅｎｃｅꎬ ｍｅｃｈａｎｉｓｍꎬ ａｎｄ ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ[ Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ｓｏｉｌｓ ａｎｄ Ｓｅｄｉｍｅｎｔｓꎬ ２０２３ꎬ ２３(６): ２６１３￣２６２７.

[４１] ＨＡＵＫＫＡ Ｋꎬ ＫＯＬＭＯＮＥＮ Ｅꎬ ＨＹＤＥＲ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｆｆｅｃｔ
ｏｆ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｏａｄｉｎｇ ｏｎ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ Ｌａｋｅ Ｍｅｓｏｃｏｓｍｓ[Ｊ] . Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ
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