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摘 要： 为给城市湖泊沉积物污染治理和生态修复提供重要基础数据，以开封市龙亭湖沉积

物为研究对象，分析了沉积物细菌物种多样性和群落丰度、细菌群落结构与物种相关性、细菌群落

的主要环境影响因素。结果表明，随着沉积物深度的增加，碳氮磷的输入及沉积过程导致细菌物种

多样性和群落丰度显著下降；不同采样点及不同深度沉积物的细菌菌属相对丰度存在显著差异，但

优势菌属均为Paenisporosarcina，其相对丰度最高可达70.86%。同一采样点相邻深度沉积物细菌菌

属相关性较高，而深度间隔较大的沉积物细菌菌属相关性显著降低；以各采样点最底层的沉积物为

参照，细菌菌属相关性显著降低分别发生在 L1的 100~110 cm、L2的 80~90 cm、L3的 70~80 cm和 L6
的50~60 cm深度处，表明沿水流方向沉积物细菌菌属相关性降低现象出现的深度越来越浅，这意味

着沿水流方向采样点沉积物形成过程受到外界干扰的时间越来越晚。此外，沉积物深度、有机碳和

总磷含量是影响沉积物细菌菌属群落结构的主要因素。
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Abstract： In order to provide important basic data for pollution control and ecological restoration 
of urban lake sediments, the sediments of Longting Lake in Kaifeng City was investigated. The analysis 
focused on bacterial species diversity and community abundance, bacterial community structure and 
species correlations, as well as the main environmental factors influencing the bacterial community. The 
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results showed that with increasing sediment depth, the input and deposition of carbon, nitrogen, and 
phosphorus led to a significant decline in bacterial species diversity and community abundance. The 
relative abundance of bacterial genera varied significantly in sediments with different sampling points and 
depths, but the dominant genus was consistently Paenisporosarcina, with its highest relative abundance 
reaching 70.86%. At the same sampling point, the correlation of bacterial genera was high in adjacent 
sediment depths, but significantly lower in sediments with large depth intervals. Compared with the 
deepest sediment layer at each sampling point, a significant decrease in bacterial genus correlation 
occurred at depths of 100-110 cm at L1, 80-90 cm at L2, 70-80 cm at L3, and 50-60 cm at L6. This 
indicated that the depth at which the significant decrease in correlation of bacterial genera became 
shallower along the direction of water flow, meaning that the time when sediment formation at sampling 
points was affected by external disturbances became progressively later along the flow direction. 
Furthermore, sediment depth, organic carbon content, and total phosphorus content were identified as the 
main factors influencing the structure of the dominant bacterial community in the sediments.

Keywords： urban lake; sediment; bacteria; environmental factor; community structure

沉积物是湖泊的重要组成部分，是细菌和多种

物质转化的重要场所［1］。沉积物细菌群落结构与沉

积物的物质组成及浓度、水深、季节、所处位置密切

相关［2］。同时，沉积物细菌群落多样性随富营养化

水平升高而下降，重度和中度富营养化水平下细菌

群落结构存在显著差异［3］。银川市阅海湖、鸣翠湖

和犀牛湖的表层沉积物细菌群落多样性及丰富程

度无显著差异，重金属种类和含量是引起湖泊沉积

物细菌群落结构变化的重要因子［4］；内蒙古岱海湖

沉积物（深度为 0~5 cm）与水体的细菌群落结构呈

现显著差异，盐度是影响湖泊中细菌多样性的主要

因素［5］；山西运城盐湖不同采样点的沉积物细菌多

样性和群落组成存在明显差异，总溶解固体、总氮

（TN）、总碳（TC）和硫酸根含量对沉积物细菌多样性

影响最大［6］；西洞庭湖表层（0~20 cm）、次表层（20~
50 cm）和深层（50~100 cm）沉积物微生物群落结构

存在显著差异，有机质的分布变化是导致这种差异

的主要原因［7］。然而，湖泊沉积物具有显著的纵向

深度，不同深度沉积物细菌群落结构与其形成时期

的环境密切相关，已有研究的微生物大多取自湖泊

表层沉积物，湖泊沿纵向分层沉积物的细菌群落结

构及其对污染物的响应尚未进行深入分析。

本文以开封市龙亭湖沉积物为研究对象，沿湖

泊水流方向以10 cm的分层精度从水/沉积物交界面

至湖泊原状黄土采集沉积物，采用 16S rRNA高通量

基因测序技术分析各层沉积物细菌物种的多样性、

群落丰度和属水平群落结构，通过典范对应分析解

析沉积物细菌群落结构对湖泊主要环境因素的响

应关系，旨在为城市湖泊沉积物污染治理和生态修

复提供参考。

1 材料与方法材料与方法

1. 1　研究区域与样本采集

龙亭湖位于开封古城区，连接西北湖、铁塔湖

和包公湖，自西向东包括西湖、杨家湖和潘家湖三

个小型湖泊。龙亭湖总水域面积为 41. 87 hm2，周长

为 3. 5 km，水量为 72. 57×104  m3。本研究沿龙亭湖

水流方向共设置 6 个采样点（如图 1 所示），L1、L2、
L3、L4、L5 和 L6 采样点上覆水体深度分别为 200、
240、240、240、70和150 cm。
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图1　龙亭湖沉积物采样点分布示意

Fig.1　Distribution of sediment sampling points in 
Longting Lake

采集所得柱状沉积物在现场切割为 10 cm厚的
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沉积物饼层，在切割过程中保持沉积物饼层形态完

整，密封分装并冷冻保存。将沉积物饼层存储于

-80 ℃冰箱中用于细菌群落结构检测，风干样在剔

除石块、动植物残体及垃圾等杂质后研磨过 100 目

尼龙筛，存储于洁净自封袋中待用。

1. 2　分析项目及方法

采用高温燃烧法测定沉积物总碳和有机碳

（OC），分别采用凯氏定氮法和碱熔-钼锑抗分光光

度法测定沉积物 TN和总磷（TP）［3］。使用 16S rRNA
高通量基因测序技术分析沉积物细菌物种多样性、

群落丰度和属水平群落结构。首先，使用E. Z. N. A.
土壤 DNA 试剂盒从沉积物中提取 DNA，使用引物

341F（CCTACGGGNGGCWGCAG）和 805R（GAC⁃
TACHVGGGTATCTAATCC）在V3-V4区域进行PCR
扩增，然后在 Illumina MiSeqTM/HiSeqTM平台进行基因

测序。使用 QIIME 软件分析获得的高通量测序数

据，同时对序列进行降噪处理。按 97%的序列相似

度进行 OTU 划分和归并，细菌物种多样性使用

Mothur软件进行分析。采用CANOCO 5. 0分析沉积

物细菌群落结构与主要环境因素的关系。

2 结果与讨论结果与讨论

2. 1　沉积物细菌物种多样性和群落丰度分析

细菌是城市湖泊沉积物的重要组成部分，细菌

物种多样性对湖泊生态系统生产力、功能稳定性以

及养分循环和生态系统可持续性具有重要作用［8］。
高通量测序结果表明，随着沉积物深度的增加，污

染物的输入和沉积过程会导致细菌物种多样性和

群落丰度显著下降。不同采样点位、不同深度沉积

物细菌的 OTU 数量存在差异，采样点 L1、L2、L3 和

L6上层沉积物OTU值大于下层沉积物。Shannon指

数越大，细菌物种多样性越高，L1、L4 和 L5 的表层

沉积物（深度为 20~30 cm）细菌物种多样性明显高

于其他深度，且细菌物种多样性随沉积物深度的增

加而下降；L3 和 L6 中上层沉积物细菌物种多样性

显著高于其他深度，然而，L2 底层沉积物细菌物种

多样性高于其他深度。Chao1指数可以用来衡量细

菌群落丰度，Chao1指数越大则细菌群落丰度越高。

本研究中，各采样点最大细菌群落丰度集中在 20~
60 cm深度范围内，其中，L6在50~60 cm深度处沉积

物细菌群落丰度达到 2 209. 11。湖泊沉积物是一个

高度动态变化的系统，细菌群落的分类组成呈现重

要的空间差异，本研究中不同采样点和深度沉积物

细菌的物种多样性及群落丰度的差异主要与所处

湖泊位置、水流运动、上覆水体深度、沉积物污染水

平密切相关。

2. 2　细菌群落结构与物种相关性分析

细菌群落结构分析表明，龙亭湖沉积物细菌的

优势菌门主要为Firmicutes、Proteobacteria、Chloroflexi、
Actinobacteria 、 Planctomycetes 、 Bacteroidetes 、

Acidobacteria和Aminicenantes。在属水平上，6个采

样点 50个沉积物饼层中共含有 480个菌属，L1、L2、
L3、L4、L5和L6采样点沉积物分别有 402、443、425、
364、324和 408个菌属，不同采样点菌属数量的显著

差异可能与沉积物的形成过程、碳氮磷物质含量和

水文条件密切相关［9］。菌属数量最高的 L2 位于西

湖和杨家湖交界处，沉积过程更易受人为活动和水

流的影响。L4 和 L5 更靠近岸边，所取沉积物深度

较浅，故其所含细菌菌属数量相比其他点位更少。

本研究统计分析了每个采样点沉积物饼层中

相对丰度前 10的细菌菌属，结果表明，不同点位和

深度的沉积物细菌菌属相对丰度存在显著差异，这

与富营养化湖泊或河流如丹江口水库和黄河有很

大不同［8-9］。表层沉积物（20~30 cm）的细菌菌属主

要为 Paenisporosarcina 、Thiobacillus 和 unclassified_
Bacteria；浅层沉积物（30~70 cm）的细菌菌属主要为

Paenisporosarcina、Acinetobacter 和 Clostridium_sensu_
stricto；中层沉积物（70~110 cm）的细菌菌属主要为

Paenisporosarcina、unclassified_Bacteria 和 Bacillus；
深层沉积物（110~150 cm）的细菌菌属主要包括

Paenisporosarcina、Bacillus 和 unclassified_Bacteria。
不同点位和不同深度沉积物的细菌相对丰度最高

的菌属均为 Paenisporosarcina（相对丰度最高为

70. 86%），属于 Firmicutes 门、Planococcaceae 科。据

报道，Planococcaceae科的细菌可以通过分解聚合物

和难降解的有机物促进水环境中营养循环［10］，
Paenisporosarcina菌属具有嗜冷特性且具备反硝化、

降解有机碳和总氮的功能，其相对丰度与沉积物中

总氮和有机质含量成反比［11］。优势菌属Thiobacillus
与硝酸盐还原过程密切相关［12］，优势菌属 Bacillus
能将稳定态磷酸盐转化为溶解态磷，这一过程导致

沉积物中的磷酸盐只是改变了形态而无法被有效

去除。

污染物输入会对沉积物细菌组成产生显著影
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响，推动沉积物细菌生长模式从有氧、缓慢、寡营养

生长转变为厌氧、快速和共营养生长［13］。沉积物菌

属 Brevundimonas 和 Lysobacter 主要参与了沉积物中

常见污染物壬基酚的降解。已有研究发现，即使存

在其他碳源和细菌物种，Arthrobacter 菌属也能够利

用工业废物（例如萘-2-磺酸、五氯酚、木质素）作为

其唯一的碳源和能量来源［14］。在大量有机碳存在

的情况下，Rhizobium菌属参与了沉积物矿化和生物

地球化学变化［15］，而 Planomicrobium 菌属是虾池沉

积物中的主要物种，表明该菌属与磷的相态转化和

生物降解有关［16］。
图 2为沉积物细菌菌属相关性水平Corrplot图。

1_1~1_13 分别表示采样点 L1 在深度 20~150 cm 每

间隔 10 cm 的沉积物，例如 1_1 表示 L1 在深度 20~
30 cm的沉积物；2_1~2_10分别表示采样点 L2在深

度 20~120 cm 每间隔 10 cm 的沉积物；3_1~3_12 分

别表示采样点L3在深度 20~140 cm每间隔 10 cm的

沉积物；4_1~4_3 分别表示采样点 L4 在深度 20~50 
cm每间隔 10 cm的沉积物；5_1和 5_2分别表示采样

点L5在深度 20~30和 30~40 cm的沉积物；6_1~6_10
分别表示采样点 L6在深度 20~120 cm每间隔 10 cm
的沉积物。椭圆代表相关性系数绝对值的大小，椭

圆越小则相关性绝对值越大，左斜为正相关，图中

仅显示 p<0. 05和相关性绝对值>0. 8的结果。
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图2　沉积物细菌菌属相关性水平Corrplot图
Fig.2　Corrplot of correlation in bacterial genera

从图 2 可以看出，相同点位相邻深度的沉积物

细菌菌属相关性较高，不同点位、深度间隔较大的

沉积物细菌菌属相关性显著降低。L1、L2、L3和 L6
浅层沉积物细菌菌属相关性较高，这表明沿龙亭湖

水流方向不同采样点表层沉积物形成过程中受到

的外界差异性影响较小。然而，以各采样点最底层

的沉积物为参照（此深度处沉积物形成时间最早），

L1细菌菌属相关性在 100~110 cm深度处显著降低，

相同的现象分别发生在L2、L3和L6的 80~90、70~80
和 50~60 cm 深度处，表明沿龙亭湖水流方向，相较

于各取样点最底层沉积物，沉积物细菌菌属相关性

降低现象出现的深度越来越浅，这意味着沿水流方

向龙亭湖沉积物形成过程受到外界干扰（水流、船

舶、游客）影响的时间越来越晚。

2. 3　沉积物细菌群落主要环境影响因素分析

沉积物细菌对水生态环境的变化非常敏感，细

菌物种多样性和群落结构特征与环境变化密切相

关［17］。本研究选取沉积物深度、含水量，以及沉积物

总碳、有机碳、总氮、总磷和C/N作为环境因子，采用

典型相关分析探明沉积物细菌主要菌属与环境因

子之间的潜在关系，结果如图 3所示。1~13分别表

示采样点L1在深度 20~150 cm每间隔 10 cm的沉积

物，14~23 分别表示采样点 L2 在深度 20~120 cm 每

间隔 10 cm 的沉积物，24~35 分别表示采样点 L3 在

深度 20~140 cm每间隔 10 cm的沉积物，36~38分别

表示采样点 L4 在深度 20~50 cm 每间隔 10 cm 的沉

积物，39和40分别表示采样点L5在深度20~30和30~
40 cm的沉积物，41~50分别表示采样点L6在深度20~
120 cm每间隔 10 cm的沉积物。箭头长度表示环境

因子对细菌群落结构的影响强度，箭头越长则相关

性越强，箭头连线之间的锐角表示正相关，钝角表示

负相关［2］。可以看出，沉积物深度与菌属Thiobacillus
（Thiobac）、Brevundimonas（Brevundim）、Arthrobacter
（Arthrobac）、Rhizobium（Rhizobiu）和Lysobacter（Lysobact）
的相对丰度呈正相关，与菌属 Paenisporosarcina
（Paenispr）、Bacillus（Bacillu）和Acinetobacter（Acinetob）
的相对丰度呈负相关。同时，沉积物总碳、有机碳和总

氮与优势菌属Paenisporosarcina和 Bacillus 的相对丰

度呈正相关，与其他主要菌属相对丰度呈负相关。

菌属点到环境因子箭头投影点的位置次序可以代表

该菌属在该环境因子最适值的排序，在总碳、总氮和

有机碳方向上，Paenisporosarcina菌属的最适值均高

于其他主要菌属，表明该菌属较其他主要菌属更适

合高碳氮含量的沉积物环境。此外，菌属点与采样

点之间的距离可以表示它们之间的关系，主要菌属

Paenisporosarcina 在沉积物饼层 3 和 44 的相对丰度
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最高且相当，其在沉积物饼层 26的相对丰度最小。

本研究结果表明，沉积物深度、有机碳和总磷含量

是影响细菌菌属群落结构的主要因素。

3 结论结论

①    随着湖泊沉积物深度的增加，污染物的输

入和沉积过程会导致沉积物细菌物种多样性和群

落丰度显著下降。

②    不同采样点和不同深度的沉积物细菌菌

属相对丰度存在显著差异，但相对丰度占绝对优势

的菌属均为Paenisporosarcina，其相对丰度最高可达

70. 86%。

③    同一采样点相邻深度沉积物细菌菌属相

关性较高，深度间隔较大的沉积物细菌菌属相关性

显著降低；细菌菌属相关性显著降低分别发生在采

样点 L1、L2、L3 和 L6 的 100~110、80~90、70~80 和

50~60 cm深度处，表明沿水流方向沉积物细菌菌属

相关性降低现象出现的深度越来越浅，这意味着沿

水流方向采样点沉积物形成过程受到外界干扰的

时间越来越晚。

④    典型相关性分析表明，沉积物深度、有机

碳和总磷含量是影响沉积物细菌菌属群落结构的

主要因素。
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图3　沉积物细菌主要菌属与环境因子的CCA分析结果

Fig.3　CCA analysis results of main bacterial genera and 
environmental factors in sediments
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