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摘 要： 河水-地下水交互带独特的水文地球化过程会严重影响微生物群落分布，研究该分布特性可为一系列生物地球化学

循环提供新的认识 . 以汉江下游侧向交互带沉积物为对象，通过 16SrRNA 基因高通量测序分析交互带沉积物二维剖面中微生

物群落多样性、物种组成及其与环境因子的关系 . 研究表明：以河水补给地下水为主流方向的剖面中微生物群落分布差异性较

大；交互带微生物多样性与 TOC、Mn 极显著负相关，与 NH4
+、As 显著负相关，近河处水位线下分布着微生物多样性高的区

域，富集氧化态的 NO3
-、Fe（III）、SO4

2-，其中大量化能异养菌丰度下降，聚磷酸盐、氨氧化和噬甲基相关功能微生物丰度升高；

而交互带边缘区域微生物多样性低，TOC、NH4
+、Mn 和 As 相对较高 . 总之，水流交互作用决定了交互带沉积物的 DO 和 TOC

的分布，从而调控着其中微生物群落变化及多种元素的生物地球化学过程 .
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Abstract: The unique hydrogeochemical process of the river-groundwater interaction zone can seriously affect microbial 
community distribution. Studying the microbial distribution characteristic can provide a new understanding of a series of 
biogeochemical cycles. In this paper, the microbial community diversity, species composition and relationship with environmental 
factors in the two-dimensional sediment profiles of the interactive zone are analyzed by high-throughput sequencing of 16SrRNA 
gene. The results show that the microbial community distribution is more heterogeneous in the profile where river water recharge is 
the main water flow direction. Microbial diversity in the hyporheic zone has a remarkably substantial negative correlation with 
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NH4
+ , As, and has a negatively correlation with TOC, Mn. Below the water level near the river distributed an area with high 

microbial diversity where the oxidative NO3
- , Fe(III), and SO4

2- were accumulated, the abundance of a large number of 
chemoheterotrophic microbes decreased, and that of microorganisms related to phosphorus-accumulating, ammonia oxidation and 
methyl-phage increased. The marginal areas of the interaction zone show less biodiversity, with relatively high TOCs, NH4

+ , Mn 
and As. In conclusion, the interaction of river and groundwater determines the distribution of DO and TOC in the interaction zone 
sediments, thus regulating the changes of the microbial community and the biochemical processes of various elements.
Key words: river-groundwater interaction zone; high-throughput sequencing of 16SrRNA gene; microbial community; 
environmental factor; redundancy analysis; biogeochemistry; environmental geology.

河 水 - 地 下 水 交 互 带 指 河 床 底 下 或 者 河 床 两

侧河水与地下水混合的区域（Liu and Chui， 2019），

在地球关键带物质循环中占有重要地位 . 河水中存

在 较 高 的 溶 解 氧（DO）、溶 解 性 有 机 碳 化 合 物

（DOC）以及其他电子受体，其与低 DO、DOC、寡营

养、富含多种离子成分的地下水混合形成的交互带

存 在 着 复 杂 的 水 动 力 作 用 、生 物 作 用 、物 质 迁 移 和

化 学 反 应 等 动 态 过 程 ，形 成 陡 峭 的 化 学 和 生 物 梯

度，被认为是“生物地球化学热点区域”（Ren et al.， 
2018； Sackett et al.， 2019）. 当河水与地下水在交互

带 进 行 不 同 程 度 的 混 合 时 ，就 会 产 生 自 上 而 下 、自

河 岸 由 里 及 外 递 减 的 溶 解 氧 梯 度（Fischer et al.， 
2005； Lin et al.， 2012），有 机 碳 和 氮 等 营 养 物 质 与

微生物相互作用，使交互带的微生物群落分布呈现

非均质化（Benner et al.， 1995； Feris et al.， 2003）.
交 互 带 微 生 物 群 落 分 布 可 能 受 多 种 因 素 的 影

响，其中环境因素对微生物群落的影响大于空间距

离（肖玉娜等， 2020）. 沉积物具有相对较大的孔隙，

为交互带微生物提供较大的栖息空间（袁兴中和罗

固源， 2003）. 微生物群落组成对物理和生物地球化

学 因 素 的 变 化 十 分 敏 感（Allison and Martiny， 
2008），因 此 交 互 带 中 的 微 生 物 群 落 会 在 时 间 和 空

间 有 特 定 的 分 布 和 变 化（Sliva and Williams， 2005； 
Lowell et al.， 2009； Febria et al.， 2010），湿 地 中 夏

季 微 生 物 多 样 性 最 高（谌 佳 伟 等 ， 2020）. 沉 积 物 渗

透 性 和 颗 粒 有 机 物 是 控 制 微 生 物 结 构 和 活 性 的 关

键 因 素（Gayraud and Philippe， 2003； Olsen and 
Townsend， 2003； Nogaro et al.， 2013）. 交互带中细

颗 粒 含 量 的 增 加 往 往 会 增 加 沉 积 物 中 的 微 生 物 丰

度（DeFlaun and Mayer， 1983； Bott and Kaplan， 
1985； Nogaro et al.， 2010）. 交互带微生物群落结构

与 DOC 成分的变化有关（Stegen et al.， 2018），有机

碳可以刺激微生物的生长和活性，从而改变群落组

成 和 相 关 的 生 物 地 球 化 学 活 动（Lee et al.， 2012）.
在 垂 向 交 互 区 ，相 较 于 更 深 层 的 沉 积 物 ，河 床 地 表

的 微 生 物 群 落 更 加 多 样 化（Febria et al.， 2010）. 然

而，目前侧向交互带中微生物的群落结构特性及其

主控环境因子尚不清楚 .
微 生 物 控 制 着 有 机 物 的 分 解（袁 兴 中 和 罗 固

源 ， 2003）和 各 类 元 素 的 循 环（Benner et al.， 1995； 
Harvey and Fuller， 1998； Fischer et al.， 2005），其

群 落 的 物 种 结 构 与 种 间 互 作 关 系 决 定 着 生 物 地 球

化 学 过 程 . 本 文 以 汉 江 下 游 侧 向 交 互 带 为 研 究 区 ，

选 择 分 别 以 河 水 补 给 地 下 水 和 地 下 水 排 泄 河 水 的

两 个 剖 面 ，通 过 采 集 剖 面 上 离 河 岸 不 同 距 离 、不 同

深度的土壤-沉积物样品，采用高通量测序分析研

究两个交互剖面上微生物群落多样性、物种结构的

分布及其与环境因子的关系，为认识交互带中元素

与物质的生物地球化学过程提供借鉴和依据 .

1 材料与方法  

1.1　研究区概况　

研 究 区 位 于 湖 北 省 天 门 市 多 宝 镇 白 龙 泉 新 村

附 近 ，地 处 汉 江 下 游 ，降 雨 量 充 沛 ，多 集 中 在 6~9
月 ，属 于 典 型 的 亚 热 带 季 风 气 候 . 汉 江 下 游 交 互 带

区 内 浅 层 孔 隙 潜 水 含 水 层 主 要 由 全 新 统 Qhg 和 上

更 新 统（Qp3s）上 部 的 冲 湖 积 物 组 成 ，厚 度 为 10~
20 m，岩 性 以 黏 土 和 砂 层 为 主 ，孔 隙 潜 水 主 要 接 受

平原区降水入渗补给和河流湖泊的渗漏补给 . 研究

区西、南、北三面被汉江河道环绕 . 上游建设有水利

工 程 - 兴 隆 大 坝 ，坝 下 与 引 江 济 汉 工 程 交 汇 . 受 到

上述两项工程的影响，该区域的汉江河水和地下水

交互作用频繁且强烈 . 该研究选择两个点位作为采

样 剖 面（图 1）. 一 号 剖 面（PM01）位 于 兴 隆 大 坝 上

游 ，沉 积 物 主 要 为 砂 质 黏 土 ，坝 上 与 坝 下 的 水 位 差

约为 7 m. 由于大坝的蓄水作用，PM01 长期以河水

补 给 地 下 水 为 主 ，周 围 存 在 大 量 人 工 开 垦 的 农 田 ，

四 季 种 有 小 麦 等 农 作 物 . 二 号 剖 面（PM02）位 于 兴

隆大坝下游，引江济汉工程交汇口之上，为河漫滩，

沉 积 物 为 细 砂 质 ，河 水 水 位 较 低 ，受 大 坝 放 水 的 影
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响，河水涨落频繁 .
1.2　样品的采集与保存　

样品采集时间为 2018 年 8 月底，处于汉江丰水

期 ，河 水 位 较 高 . 使 用 单 人 便 携 式 原 状 土 壤 取 样 钻

机（SD-1，澳大利亚）在 PM01 和 PM02 剖面上各采

集 3 根 4~5 m 的 沉 积 柱 ，沉 积 柱 上 每 50 cm 取 一 个

样品，在水位线附近加密采集，共采集 40 个沉积物

样品 . 具体采样点位、深度及对应编号如图 1 所示 .
采 集 沉 积 物 样 品 时 ，钻 机 取 出 的 原 位 沉 积 柱 样 品

（33 mm×1 m 的 塑 料 套 管）两 端 立 即 使 用 保 鲜 膜 、

橡 胶 塞 和 透 明 胶 带 封 闭 ，外 面 包 上 一 层 锡 簿 纸 避

光 ，之 后 放 入 厌 氧 袋 ，抽 真 空 ，低 温 运 输 至 实 验 室 ，

厌氧手套箱内进行分装 . 用于微生物分析的样品分

装至厌氧袋中，抽真空，放冰箱内冷冻保存待用 . 用

于 理 化 指 标 分 析 的 样 品 经 风 干 、研 磨 、过 100 目 筛

待用 .
1.3　样品的测定　

1.3.1　 化 学 指 标 测 定　 样 品 pH 按 水 土 质 量 比

2.5∶1.0 测定；氨氮使用纳氏试剂比色法测定；总有

机碳（TOC）使用稳定同位素质谱仪（DtltaVAdvan‐
tage，USA）测定；Fe（II）和 Fe（III）使用硫酸和氢氟

酸浸提后用邻菲罗啉显色法测定；Fe、Mn 等元素含

量经过硝酸微波消解后，使用电感耦合等离子体发

射 光 谱 仪（5100ICP-OES，USA）检 测 ；NO3
- 、

SO4
2- 、Cl- 等 离 子 使 用 离 子 色 谱（Metrohm 925 

ECO IC，Switzerland）检 测 . 每 个 样 品 测 试 3 次 ，结

果取平均值 .
1.3.2　16SrRNA 基因高通量测序　分别从 40 个沉

积物中取 0.4 g 样品，重复 3 次，共计 120 个样品，釆

用 土 样 DNA 提 取 试 剂 盒（Power Soil®DNA）提 取

DNA. 选取 16SrDNA 的 V4 区，进行 PCR 扩增，引物

序 列 如 下 ：515F（5'- GTGCCAGCMGCCGCGG‐
TAA -3'）和  806R（5'- GGACTACVSGGGTATC‐
TAAT -3'）. 扩 增 体 系 为 25 μL：5×reaction buffer 
5 μL， 5×GC buffer 5 μL，dNTP（2.5 mM） 2 μL， 
Forward primer（10 µM）1 μ L ， Reverse primer

（10 µM）1 μL.PCR 扩增参数为：98 ℃预变性 3 min，

98 ℃变性 15 s，50 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，72 ℃
最终延伸 5 min，4 ℃终止反应 . 其中循环 25~30 次 .
通过 2% 琼脂糖凝胶电泳对 PCR 扩增产物检测，采

用 AxyPrepDNA 凝 胶 回 收 试 剂 盒（AP-GX-250，

Axygen，USA）进 行 回 收 ，PCR 扩 增 回 收 产 物 荧 光

试 剂 用 Quant-iTPicoGreen dsDNA 试 剂 盒（Invitro‐
gen，P7589，USA）处 理 ，并 在 酶 标 仪（FLx800，

BioTek，USA）上进行荧光定量 . 根据结果，按照每

个样本的测序量需求，对各样本按相应比例进行混

图 1　研究区及采样点布置

Fig. 1　Study area and sampling point layout
红线为采样点，蓝色为地下水
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合 . 采用 Illumina 公司的 TruSeq Nano DNA LT Li‐
brary Prep Kit 制备测序文库 . 对上述扩增产物进行

序列末端修复，通过试剂盒中的 End Repair Mix2 切

除 DNA 序 列 5’端 的 突 出 碱 基 ，同 时 添 加 一 个 磷 酸

基团、补齐 3’端的缺失碱基；在 DNA 序列的 3’端添

加 A 碱 基 以 防 止 DNA 片 段 自 连 ，同 时 保 证 目 标 序

列能与测序接头相连（测序接头 3’端有一个突出的

T 碱基）；在序列 5’端添加含有文库特异性标签（即

Index 序 列）的 测 序 接 头 ，使 DNA 分 子 能 被 固 定 在

Flow Cell 上；采用 BECKMAN AMPure XP Beads，

通过磁珠筛选去除接头自连片段，纯化添加接头后

的 文 库 体 系 ；对 上 述 连 上 接 头 的 DNA 片 段 进 行

PCR 扩增，从而富集测序文库模板，并采用 BECK‐
MAN AMPure XP Beads 再 次 纯 化 文 库 富 集 产 物 ；

通过 2% 琼脂糖凝胶电泳，对文库做最终的片段选

择 与 纯 化 . 使 用 的 测 序 平 台 为 illumina miseq，测 序

模 式 为 PE250. 上 机 测 序 前 ，需 要 先 对 文 库 在 Agi‐
lent Bioanalyzer 上进行质检，采用 Agilent High Sen‐
sitivity DNA Kit. 合格的文库有且只有单一的峰，且

无接头 . 之后，采用 Quant-iT PicoGreen dsDNA As‐
say Kit 在 Promega QuantiFluor 荧 光 定 量 系 统 上 对

文库进行定量 . 将合格的各上机测序文库（Index 序

列 不 可 重 复）梯 度 稀 释 后 ，根 据 所 需 测 序 量 按 相 应

比 例 混 合 ，并 经 NaOH 变 性 为 单 链 进 行 上 机 测 序 ；

使 用 MiSeq 测 序 仪 进 行 2×300 bp 的 双 端 测 序 ，相

应试剂为 MiSeq Reagent Kit V3 （600 cycles）.
1.4　数据分析　

利 用 QIIME 软 件（Version 1.9.1，USA）对 原 始

下机数据进行质控 . 剔除碱基平均质量低于 20，且

最 终 序 列 长 度 小 于 150 bp 的 序 列 ；然 后 利 用 Flash
软件对序列进行连接，要求两条拼接序列的重叠碱

基大于 10 bp，且不容许碱基错配；在 Mothur 软件中

运用 UCHIME 方法与 Gold database 数据库比对去

除 嵌 合 体 ，得 到 优 质 序 列 . 采 用 UCLUST 的 方 法 ，

以 97% 的相似性将优质序列聚类成可操作分类单

元（OTU）；并 采 用 GreenGene 数 据 库 对 OTU 进 行

物种注释分析（阈值为 0.8）. 在序列均一化处理后，

使 用 QIIME 软 件（Version 1.9.1）得 到 总 OTU 表 .
运 用 Mothur（version 1.35.1）计 算 多 样 性 指 数

Chao1、ACE、Shannon 和 Simpson. 运用 R 软件（ver‐
sion 3.2.3， USA）中 的“Vegan”包 完 成 环 境 因 子 与

微 生 物 群 落 的 冗 余 分 析（RDA）和 不 同 组 间 微 生 物

群落 β 多样性差异性 Anosim 检验 .

使 用 OriginPro（Version 2018C，USA）绘 制 交

互带沉积物化学指标图、交互带沉积物微生物 alpha
多样性分布图和交互带沉积物微生物相对丰度图，

数 据 采 用 平 均 值 . 使 用 IBM SPSS （Ver‐
sionR24.0.0.0）完成微生物 alpha 多样性与环境因子

的相关性分析 .

2 结果与分析  

2.1　交互带沉积物基本化学特征　

研究区沉积物的基本化学特征如图 2. PM01 的

各 个 沉 积 柱 pH 差 异 较 大 ，PM02 的 沉 积 物 pH 整 体

偏弱碱性 . 两个剖面的 NH4
+含量都很低 . 两个剖面

中的 Fe（Ⅱ）含量除地表点位外基本一致，PM01 中

的 Fe（Ⅲ）含 量 整 体 高 于 PM02. PM01 中 沉 积 物 的

TOC、阴离子（Cl-、NO3
-、SO4

2-）和阳离子（Fe、Mn、

As）普遍高于 PM02.
2.2　河水--地下水交互带微生物多样性分布特征　

根 据 120 个 样 品 的 16SrRNA 基 因 高 通 量 测 序

结果，计算得到微生物 alpha 多样性指数，并绘制成

二维剖面分布图（图 3）. 其中 Ace 和 Chao1 指数代表

微 生 物 群 落 的 丰 富 度 ，Shannon 指 数 和 Simpson 指

数代表微生物群落的多样性 . 图 3 结果表明：两个剖

面地表微生物丰富度和多样性较高，水位线下整体

上 剖 面 PM01 的 微 生 物 多 样 性 低 于 PM02；两 个 剖

面 靠 近 河 岸 水 位 线 下 2 m 左 右（PM01 为 样 品 的 1-
1-5 和 1-1-6，PM02 为 2-1-4 和 2-1-5）都 存 在 微 生

物丰富度和多样性均较高的区域，且随着离河岸距

离增加而降低，PM01 中至 1-2 号点位 1-2-5 和 1-2-
6 样品点时多样性降至最低，PM02 中至 2-3 号点位

2-3-6~8 样 品 点 时 多 样 性 降 至 最 低 .SPSS 相 关 性

分 析 结 果（表 1）表 明 ，4 项 指 数 均 与 TOC、Mn 极 显

著负相关，与 NH4
+、As 主要是显著负相关 .

2.3　 河 水 -- 地 下 水 交 互 带 微 生 物 群 落 物 种 结 构

特 征　

根 据 所 有 样 本 的 16S 基 因 序 列 分 析 ，检 测 到

6 042 个 OTU，鉴定出 42 个门，134 个纲，345 个目，

570 个科，984 个属，其中有 19 个纲，120 个目，253 个

科 ，411 个 属 未 被 识 别 . 其 中 85.81% 序 列 可 以 注 释

到 科 水 平 ，有 助 于 详 细 地 比 较 微 生 物 群 落 组 成 . 因

此，将科水平微生物用于进一步的讨论 . 图 4 列出了

两个剖面内各样品点中丰度最高的 20 种科水平微

生物种类，以分析交互带不同点位微生物种类分布

上的区别 . 所有交互带沉积物样品中平均相对丰度
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排 名 前 10 的 分 别 为 ：Burkholderiaceae（平 均 相 对 丰

度 为 30.87%）、Caulobacteraceae（11.08%）、Sphin‐
gomonadaceae（7.18%）、Pseudomonadaceae（6.79%）、

Rhizobiaceae（1.72%）、Gemmatimonadaceae（1.59%）、

Xanthomonadaceae（1.58%） 、Methylomirabilaceae
（1.46%）、Nitrosomonadaceae（1.33%）和 Enterobac‐
teriaceae（1.12%）.

PM01 剖面中微生物多样性低的样品点如 1-2-

图 2　交互带沉积物化学指标

Fig. 2　Chemical characterization of sediments in the interaction zone of the study area
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5 和 1-2-6 中 Burkholderiaceae 的平均相对丰度高达

76.71%，Caulobacteraceae 和 Sphingomonadaceae 平

均相对丰度非常低，分别为 2.54% 和 6.28%. 相对而

言 ，水 位 线 下 微 生 物 多 样 性 高 的 1-1-5 和 1-1-6 样

品 点 中 未 鉴 定 出 的 科（Others）占 比 为 43.15%，比

1-2-5 和 1-2-6 高 出 34.67%，且 Burkholderiaceae 的

图 3　交互带沉积物微生物 alpha 多样性分布

Fig. 3　Distribution of microbial alpha diversity in sediments of the hyporheic zone
白色虚线为水位线，空心圆为采样位置
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丰 度 平 均 下 降 49.93%，Rhizobiaceae、Pseudomona‐
daceae、Caulobacteraceae 平 均 下 降 了 1.38%~
3.78%，而 Sphingomonadaceae、Gemmatimonadace‐

ae、Methylomirabilacea、Nitrosomonadaceae 平 均 上

升了 2.28%~4.10%.
与 PM01 相 比 ，PM02 样 品 间 物 种 组 成 差 异 较

表 1　微生物 alpha 多样性与沉积物化学指标相关系数

Table 1　The correlation coefficient between microbial alpha diversity and sediment chemical indicators

ACE
Chao1

Shannon
Simpson

pH
-0.130
-0.135
-0.217
-0.074

TOC
-0.500**
-0.493**
-0.436**
-0.630**

NH4
+

-0.369*
-0.366*
-0.389*
-0.492**

NO3
-

0.174
0.182
0.337*
0.191

SO4
2-

-0.239
-0.231
-0.126
-0.324*

Fe
-0.167
-0.158
-0.018
-0.173

Fe(Ⅱ)
0.128
0.132
0.210
0.182

Fe(Ⅲ)
-0.293
-0.285
-0.163
-0.336*

Mn
-0.404**
-0.403**
-0.426**
-0.534**

As
-0.394*
-0.390*
-0.361*
-0.488**

Cl-

-0.058
-0.057

0.016
-0.015

注：** 在  0.01 级别（双尾），相关性显著；* 在  0.05 级别（双尾），相关性显著 .

图 4　交互带沉积物微生物相对丰度

Fig. 4　Relative abundance of micro-organisms in the sediments of hyporheic zone
科水平，样品点编号信息见图 1，每个样品数据为 3 个平行样品平均值
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小 . 微生物多样性低的样品点 2-3-6~8 中排前 4 的

科 Burkholderiaceae、 Caulobacteraceae、 Sphingo‐
monadaceae、Pseudomonadaceae 平 均 丰 度 分 别 高 达

31.56%、23.87%、12.79% 和 8.99%. 相比之下，多样

性 较 高 的 样 品 点 2-1-4 与 2-1-5 中 Burkholderiace‐
ae、Caulobacteraceae、Sphingomonadaceae、Pseudo‐
monadaceae 相 对 丰 度 下 降 了 1.08%~4.79%，Gem‐

matimonadaceae、Methylomirabilaceae、Nitrosomona‐
daceae 相对丰度上升了 1.05%~1.15%.
2.4　微生物群落结构与环境因子之间的关系　

为分析影响交互带微生物群落的主控因子，分

别 对 样 品 点 和 微 生 物 科 类 多 样 性 与 环 境 因 子 进 行

了 RDA 分析，结果如图 5 所示 . 图中所示的环境因

子与微生物群落关系均达显著水平（P <0.05），第 1

图 5　环境因子与微生物群落的冗余分析（RDA）

Fig. 5　Redundancy analysis (RDA) of environmental factors and microbial communities
a. 为代表样本的分析结果；b. 为微生物组成的分析结果 . 1.Burkholderiaceae； 2.Caulobacteraceae； 3.Sphingomonadaceae； 4.Pseudomonada‐
ceae； 5.Rhizobiaceae； 6.Gemmatimonadaceac； 7.Xanthomonadaceac； 8.Methylomirabilaceae； 9.Nitrosomonadaceae； 10.Enterobacteriaceae； 
11.Bacillaceae； 12.Xanthobacteraceac； 13.Moraxellaceae； 14.Rhodocyclaceae； 15.TRA3-20； 16. Pseudonocardiaceae； 17.Nitrospiraceae； 18.
Anaerolineaceae； 19.Muribaculaceae； 20.Sphingobacteriaceae
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轴和第 2 轴分别解释了总变异的 22.11% 和 18.8%.
蒙 特 卡 洛 置 换 检 验（表 2）的 结 果 显 示 ，环 境 因 子 对

交互带沉积物微生物群落结构的影响顺序为 TOC>
Fe（III）>SO4

2->NO3
->Fe>Mn>pH>As>NH4

+.
其中，TOC、Fe（Ⅲ）、SO4

2-、Fe 对两个轴向的变异均

有 贡 献 ；Mn、NH4
+ 和 As 对 RDA1 轴 的 解 释 贡 献 较

大；pH、NO3
- 和 Fe 对 RDA2 轴的解释贡献较大 . 图

5a 结果显示，PM01 和 PM02 的样品聚成了 3 组：第 1
组主要为微生物多样性高的地表和 PM01 中水位线

下多样性高的样品点，主要受到 NO3
-、Fe、Fe（III）、

SO4
2-的正影响 . 第 2 组主要为 PM01 中微生物多样

性 低 的 样 品 点 ，主 要 受 到 Mn、NH4
+ 、As 和 TOC 的

正影响 . 其余样品点聚在第 3 组，除 pH 外，与其他环

境因子均呈负相关关系 . 表 3 为不同组间微生物群

落 差 异 Anosim 对 比 结 果 ，距 离 矩 阵 采 用 Bray，3 组

微 生 物 群 落 结 构 显 著 不 同（互 相 比 较 的 p 值 均 为

0.001）.
受环境因子的影响，两个剖面中相对丰度排名

前 20 的微生物科分为了 4 个组 . 组 1 与高 NO3
-、Fe、

Fe（III）、SO4
2- 含 量 相 关 ，主 要 包 括 Gemmatimona‐

daceae、Nitrosomonadaceae、TRA3-20、Nitrospirace‐
ae 和 Anaerolineaceae. 组 2 与较高含量的 TOC、Mn、

NH4
+ 和 As 相关，主要包括 Burkholderiaceae、Rhizo‐

biaceae、Xanthobacteraceae 和 Pseudonocardiaceae.
其 他 科 如 Caulobacteraceae、Sphingomonadaceae、

Pseudomonadaceae 和 Xanthomonadaceae 等 均 聚 在

组 3 中 ，由 多 因 素 控 制 ，除 pH 较 高 外 ，其 他 指 标 均

较低 .

3 讨论  

3.1　交互带微生物多样性及物种组成分布特征　

汉 江 侧 向 交 互 带 两 个 剖 面 中 优 势 菌 科 主 要 为

Burkholderiaceae、Caulobacteraceae、Sphingomona‐
daceae 和 Pseudomonadaceae. 关 于 汉 江 沿 岸 沉 积 物

中 的 微 生 物 分 布 尚 未 见 相 关 报 道 . 经 查 阅 文 献 ，发

现汾河河流沉积物中优势细菌主要是 Xanthobacte‐
raceae 科的 Flavobacterium、Pseudomonadaceae 科的

Pseudomonas 属 和 Comamonadaceae 科（Lu et al.， 
2016），与本研究中的优势菌差别较大 . 该结果说明

不 同 区 域 或 侧 向 交 互 带 与 河 流 沉 积 物 中 微 生 物 群

落结构可能存在很大的差异 .
本文研究结果表明，两个剖面近河处水位线下

2 m 左右均存在一个较高的微生物多样性分布区，

且随着离河距离加大而降低 . 与微生物多样性低的

区 域 相 比 ，水 位 线 下 多 样 性 高 的 区 域 主 要 是 因 为

Burkholderiaceae、Caulobacteraceae、Pseudomonada‐
ceae 的 丰 度 下 降 和 Gemmatimonadaceae、Methylo‐
mirabilacea、Nitrosomonadaceae 的丰度升高 .

Burkholderiaceae 是 一 类 在 生 态 上 极 其 多 样 性

的微生物，包括真正的环境腐生菌（Coenye， 2014），

部分微生物化能异养（Wilhelm et al.， 2020）.Caulo‐
bacteraceae 中的微生物为革兰氏阴性、好氧或兼性

厌氧、棒状、能动，不产生胞子，化能异养，生活在多

种生境中，主要是水生的，但也存在于土壤中（Abra‐
ham et al.， 2014）.Pseudomonadaceae 中的微生物属

革 兰 氏 阴 性 菌 、好 氧 菌（Pascual et al.， 2015）、利 用

碳氢化合物、化能异养 .Gemmatimonadaceae 中的微

生 物 为 革 兰 氏 阴 性 、好 氧 或 兼 性 厌 氧 、聚 磷 酸 盐 菌

（Takaichi et al.， 2010），Nitrosomonadaceae 中 的 微

生 物 为 革 兰 氏 阴 性 、氨 氧 化 细 菌（Chain et al.， 
2003）.Methylomirabilacea 为噬甲基菌 . 这些微生物

丰 度 的 变 化 可 能 与 消 耗 分 解 的 营 养 物 有 关 .Burk‐
holderiaceae、Caulobacteraceae、Pseudomonadaceae
都具有化能异养功能，水位线下多样性高的区域沉

积物的 TOC 含量相对较低 .
由上所述，交互带剖面中近河处水位线下微生

表 2　冗余分析（RDA）的蒙特卡洛置换检验

Table 2　Monte Carlo permutation test for redundancy analysis (RDA)

环境因子

r2

P

TOC
0.619 8
0.001

Fe(Ⅲ)
0.420 4
0.001

SO4
2-

0.387 7
0.002

NO3
-

0.373 8
0.002

Fe
0.357 0
0.001

Mn
0.346 5
0.002

pH
0.297 2
0.002

As
0.254 8
0.006

NH4
+

0.217 3
0.011

表 3　微生物群落结构 β 多样性差异性检验

Table 3　Dissimilarity tests for β diversity of microbial com ‐
munity structure                                      

组别

R

p

第 1 组

第 2 组

0.895 7
0.001

第 1 组

第 3 组

0.701 9
0.001

第 2 组

第 3 组

0.840 8
0.001
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物多样性高的区域主要是化能异养菌 Burkholderia‐
ceae、Caulobacteraceae、Pseudomonadaceae 消 耗

TOC 而丰度下降；同时，具有聚磷酸盐、氨氧化和噬

甲基功能的 Gemmatimonadaceae、Nitrosomonadace‐
ae、Methylomirabilacea 丰 度 升 高 . 相 关 性 分 析 结 果

显 示 微 生 物 多 样 性 与 TOC、Mn 极 显 著 负 相 关 ，与

NH4
+、As 显著负相关 .

3.2　交互带微生物群落结构的主控环境因子　

图 5a 的结果表明，PM01 剖面中水位线下微生

物群落的变化梯度大于 PM02. PM01 位于兴隆大坝

上游，河水水位高，长期以河水补给地下水为主，周

围存在大量人工开垦的农田，四季种有小麦等农作

物 .PM01 沉积物主要为砂质黏土，TOC 含量较高 .
坝上与坝下的水位差约为 7 m.PM02 位于兴隆大坝

下游，引江济汉工程交汇口之上，为河漫滩，河水水

位较低，受大坝放水的影响，河水涨落频繁，沉积物

为细砂质，TOC 含量低 . 前人研究表明，沉积物渗透

性 和 颗 粒 有 机 物 是 控 制 微 生 物 结 构 和 活 性 的 关 键

因 素 （Gayraud and Philippe， 2003； Olsen and 
Townsend， 2003； Nogaro et al.， 2013）. 交互带中细

颗 粒 含 量 的 增 加 往 往 会 增 加 沉 积 物 中 微 生 物 丰 度

（DeFlaun and Mayer， 1983； Bott and Kaplan， 
1985； Nogaro et al.， 2010）. 交互带微生物群落结构

与 DOC 成分的变化有关（Stegen et al.， 2018），有机

碳可以刺激微生物的生长和活性，从而改变群落组

成和相关的生物地球化学活动（Lee et al.， 2012）.
本研究冗余分析的结果显示，交互带沉积物中

微 生 物 优 势 菌 科 受 到 了 沉 积 物 中 TOC、Fe（III）、

SO4
2- 、NO3

- 、Fe、Mn、pH、As 和 NH4
+ 的 影 响 . 在 水

位 线 下 微 生 物 多 样 性 高 的 点 中 氧 化 态 的 NO3
- 、

Fe（III）、SO4
2-较高，说明该区域处于相对好氧的条

件 ，有 利 于 多 种 好 氧 微 生 物 的 生 长 繁 殖 . 水 位 线 下

的好氧条件应该来自于富氧的河水补给 . 而水位线

下微生物多样性低的点中 Mn、NH4
+、As 和 TOC 较

高 . 前 人 研 究 表 明 ，当 河 水 与 地 下 水 在 交 互 带 进 行

不 同 程 度 的 混 合 时 ，就 会 产 生 自 上 而 下 、自 河 岸 由

里 及 外 递 减 的 溶 解 氧 梯 度（Fischer et al.， 2005 ； 
Lin et al.， 2012）. 溶解氧的降低会使微生物丰富度

下降，从而消耗 TOC 的速率减慢，因而在河水与地

下水交互的边缘地带会出现较高含量的 TOC. 由于

该地带 DO 含量较低，缺氧的地下水带来的还原溶

解态的 Mn 和 As 在这里遇到有氧的河水，从而发生

氧化沉淀 .NH4
+主要来源于河水，由于 DO 不足，在

该区域的氧化过程受阻，因而富集 .
由此可见，交互带微生物群落结构主要受控于

由 水 流 交 互 过 程 而 造 成 的 DO 和 TOC 的 差 异 . 同

时 ，这 种 微 生 物 群 落 结 构 上 的 分 布 特 征 决 定 了 C、

N、S、Fe、Mn、As 等元素的循环转化 .

4 结论  

本 文 研 究 了 两 个 不 同 水 流 交 互 方 向 的 交 互 带

剖 面 微 生 物 多 样 性 、物 种 组 成 的 二 维 分 布 特 性 ，分

析了微生物群落与环境因子的相关关系 . 研究结果

表 明 ：（1）相 对 于 河 水 与 地 下 水 频 繁 交 互 的 侧 向 交

互带剖面，以河水补给地下水为主流方向的剖面中

微 生 物 群 落 结 构 分 布 差 异 性 较 大 ；（2）交 互 带 微 生

物 多 样 性 与 TOC、Mn 极 显 著 负 相 关 ，与 NH4
+ 、As

显著负相关，交互带剖面中近河处水位线下分布着

微 生 物 多 样 性 高 的 区 域 ，主 要 是 化 能 异 养 菌 消 耗

TOC 致使其丰度下降，同时聚磷酸盐、氨氧化和噬

甲基菌功能微生物丰度升高 .（3）交互带剖面中，离

河较近的微生物多样性高的区域相对好氧，主要富

集氧化态的 NO3
-、Fe（III）、SO4

2- ，而河水与地下水

交互边缘区域微生物多样性低，TOC、NH4
+、Mn 和

As 相对较高 . 总之，水流交互作用决定了交互带沉

积物的 DO 和 TOC 的分布，从而调控着其中微生物

群落多样性和物种组成的变化，并进一步影响着多

种元素的生物地球化学过程 .
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