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专论与综述 

大型浅水湖泊鄱阳湖湿地微生物的研究现状 
刘亚军 1  刘欣 1  牟晓真*1,2  吴兰*1 
1 南昌大学  江西 南昌  330031 
2 Department of Biological Science, Kent State University, Kent, Ohio 44242, USA 

摘  要：鄱阳湖是我国第一大淡水湖泊，同时也是一个典型的季节性通江浅水湖泊，独特的水文特

征和多样的湿地景观类型形成了复杂多样的微生物群落。本文综述了鄱阳湖水文节律、营养盐及重

金属含量对湖泊微生物群落组成的影响，以及水位高程和湿地围垦对鄱阳湖湿地土壤微生物分布特

征的影响，同时还探讨了未来湖泊湿地微生物的研究方向和鄱阳湖所拥有的独特研究条件，以期为

未来湖泊微生物研究提供重要参考。 
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Research status of microorganisms in a large, shallow lake Poyang 
Lake wetland 
LIU Ya-Jun1  LIU Xin1  MOU Xiao-Zhen*1,2  WU Lan*1   
1 Nanchang University, Nanchang, Jiangxi 330031, China 
2 Department of Biological Science, Kent State University, Kent, Ohio 44242, USA 

Abstract: Poyang Lake, the largest freshwater lake in China, is a typical seasonal shallow lake. Its unique 
hydrological characteristics and various wetland landscape types make the microbial communities 
complex and diverse. This paper summarized the current research status of the microbes in Poyang Lake 
on: (1) effects of hydrological rhythm, nutrients and heavy metal contents on the composition of microbial 
community in Poyang Lake; (2) effects of water level elevation and wetland reclamation on soil microbial 
distribution in Poyang Lake wetland. Meanwhile, the future research direction of microorganism in lake 
wetland and the unique conditions of Poyang Lake are also discussed, providing an important reference for 
studying lake microorganisms in the future. 
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鄱阳湖 (28°22'−29°45'N，115°47'−116°45'E)
是我国第一大淡水湖泊，为过水性、季节性大型

浅水湖泊，地处长江中下游南岸，水系流域面积

16.22 万 km2，占长江流域面积的 9%左右，流域

内赣、抚、信、饶、修五大河流从南、东、西三个

方向向鄱阳湖汇集，使得鄱阳湖成为我国南方重要

的生态屏障[1]。鄱阳湖水下地势较为平坦(74.91%
的湖底坡度不大于 0.5°)[2]，年内水位落差巨大(水
位变幅为 9.59−15.36 m)，特殊的地形和水文环境

造就了丰富多样的湖泊湿地类型，为湿地生物提供

了多样的生境，使其成为我国生物资源最丰富的地

区之一，是湿地植物、底栖动物、鱼类和众多珍稀

鸟类的繁育场所。 
近年来，由于全球气候变化和人为活动的影

响，鄱阳湖生态保护面临着严重的挑战。极端天

气的频繁发生，导致湖泊枯水期延长、水位偏低、

沼泽面积不断扩大，使其成为我国萎缩速率最快

的湖泊，威胁到了湿地生态系统的稳定性[3]。另

外，随着鄱阳湖流域经济的不断发展，地表径流

和五河流入的工业废水、农业肥水和生活污水，

致使湖泊面临着严重的氮、磷和重金属(铜、锌)
污染的风险[4-5]。此外，鄱阳湖是长江中下游湖泊

围垦的典型区域，自 1949−1999 年的 50 年间，围

垦面积多达 1 466.9 km2[6]，将湿地转变为耕地，使

得土壤碳氮含量升高的同时，也降低了土壤碳库的

稳定性[7]。 
目前有关鄱阳湖的地形、水文、植被的调查研

究已相当完善[8]，而微生物作为湖泊湿地生态系统的

重要组成部分，驱动着湖泊湿地的营养元素循环及

重金属等污染物的迁移转化，同时，湿地土壤微生

物的群落组成和功能也会受到元素含量、水分条件

和湖泊湿地管理方式的显著影响[9-10]。基于此，本文

根据近年来与鄱阳湖湿地微生物相关的研究成果，

从湖泊微生物对水文节律、营养盐和重金属的响

应，以及湿地土壤微生物对水位高程和围垦的响应

两个方面综述鄱阳湖湿地微生物的研究现状，以期

为我国未来湖泊湿地保护和研究提供理论依据。 

1  湖泊微生物对水文节律和人为污染的响应 

1.1  浮游细菌 
众多研究发现，鄱阳湖浮游细菌群落与世界其

他淡水湖泊类似，以变形菌门(Proteobacteria)、拟

杆菌门(Bacteroidetes)和放线菌门(Actinobacteria)最
为丰富，此外，相较于其他淡水湖泊，鄱阳湖水体

中还生存者大量的厚壁菌门(Firmicutes)、浮霉菌门

(Planctomycetes)、疣微菌门(Verrucomicrobia)等[11-13]。 
湖泊浮游细菌显著受到鄱阳湖水文节律的影

响。研究发现，浮游细菌的多样性随着水文节律

显著变化，细菌丰度和多样性在丰水期呈现出从

北至南逐渐增多的趋势，随着水文情势的改变，

至 9 月份时北部湖区浮游细菌的丰富度高于南主

湖区[14]。Kong 和张志红等在南部湖区浮游细菌群

落的研究中发现[15-16]，退水期(10 月)相对于涨水

期(4 月)和枯水期(1 月)季节差异最为显著，退水

期的放线菌(acI、acTH1 和 acTH2)和拟杆菌较为

丰富，而 β-变形菌纲和伯克氏菌(Burkholderiales)
丰度较低。其中，acI 是一种能够利用阳光和富含

碳氮的有机质作为能量来源的菌属[17]，而伯克氏

菌能够降解微囊藻素以及芳香族化合物 [18]。此

外，张志红等还发现参与氮循环的一些菌群在不

同水文期间的变化尤为明显，如丰水期(7 月)的氨化

细菌和亚硝化细菌丰度显著高于枯水期(1 月)，但

反硝化细菌在枯水期丰度较高[16]。可能由于鄱阳

湖丰水期正值夏季，水温较高，有利于微生物的生

长代谢，而夏季正值鄱阳湖浮游植物大量繁殖[19]，

促使水体溶解氧增加，从而抑制了反硝化细菌的

生长。 
鄱阳湖浮游细菌具有显著的空间异质性。这主

要是由于上游河流众多，所携带的营养元素及重金

属等污染物不同造成的(图 1)。研究发现：饶河(包
括上游乐安河、昌江)和修河河口区域水体浮游细

菌群落的多样性和丰度高于其他河口，主要是由于

该地氮磷以及重金属污染最为严重，水体 pH 较低，

以及较高的总氮和氨态氮浓度。但值得注意的是， 
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图 1  鄱阳湖湖泊环境对微生物的影响概况图 
Figure 1  The effects of lake environment on microbes in 
Poyang Lake 
注：TOC：总有机碳；TP：总磷；Cu：铜；Zn：锌；Cd：镉；

Pb：铅；Cr：铬. 
Note: TOC: Total organic carbon; TP: Total phosphorus; Cu: 
Copper; Zn: Zinc; Cd: Cadmium; Pb: Lead; Cr: Chromium. 

 
受磷污染较为严重的信江河口区域并未表现出较

高的细菌丰富度[13]。此外，入湖河口是微生物群

落变化的敏感区域，影响河口区域浮游细菌群落结

构差异的原因，除了受水体酸碱度和氮含量的显著

影响，还受到重金属污染的影响，其中变形菌对重

金属污染的耐受力较强，而放线菌的生长代谢受

汞、锌和镉的严重抑制[20]。 
浮游细菌所呈现的时空差异性，正好反映了水

体中环境因子时空差异。通过梳理近年来鄱阳湖浮

游细菌的研究成果发现，伴随着水文节律和污染水

体流入的影响，湖泊浮游细菌群落结构变化较为复

杂，主要是受到水体温度、pH、氮以及重金属含

量变化的影响(图 2)。 

1.2  底栖微生物 
大量研究发现鄱阳湖沉积物中主要菌群有

变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌、绿弯菌门、硝化

螺旋菌门和疣微菌门等[21-25]。此外在湖区内还发

现 了 丰 富 的 粘 球 菌 目 (Myxococcales) 脱 硫 菌

(Desulfuromonadales)、鞘菌目(Sphingobacteriales)
和 硝 化 螺 菌 目 (Nitrospirales)以 及 参 与 铁 转 化 的

Gallionellales[26]，这在一定程度上反映了鄱阳湖沉

积物细菌的代谢功能多样性。 
鄱阳湖沉积物中细菌的群落组成主要受不同

生境类型地化因子的影响(图 1)，受水文的影响较

小[27]。圣平和 Yu 等利用 PCR-DGGE 技术对 5 个

河口底泥中细菌多样性的研究中发现，饶河、信江

和赣江的基因型最为丰富、多样性最高，而在营养

成分最低的抚河底泥中条带数最少，分析发现沉 
 

 
 

图 2  鄱阳湖洲滩湿地高程示意图 
Figure 2  Elevation map of the littoral wetland in Poyang Lake 
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积物中总磷、铜、铬和镉含量是影响鄱阳湖河口底

栖细菌群落的关键因素[21,25]。Kou 和 Sheng 等通

过对湖泊沉积物 16S rRNA 基因进行高通量测序

分析也得到了类似的结论，发现氮磷营养盐含量

越高、重金属富集得越多，底栖细菌群落多样性

越高[23,28]。而通过对鄱阳湖底栖微生物和重金属

相关性的分析发现，不同重金属元素对同种菌属的

影响有着显著差异，部分拟杆菌和变形菌与锌的含

量呈显著正相关，但与铬含量成负相关[29]。 
沉积物中营养盐和重金属的富集不仅会影

响细菌群落的多样性，同时还会显著影响细菌群

落的组成和沉积物的生态功能。对入湖河口地区

的研究发现，在污染较为严重的赣江、饶河、信

江入湖河口处，酸杆菌门、硝化螺旋菌门和芽单

胞菌(Gemmatimonadetes)的丰度较高；而在低营

养盐的抚河和修河河口，放线菌门、拟杆菌门、

厚壁菌门则具有较高的丰度[24-25,28]。此外，在磷

污染较为严重的信江入湖河口区域发现了大量

与磷积累有关的不动杆菌(Acinetobacter)，在赣江

入湖河口处发现了大量与反硝化有关的紫色杆

菌(Janthinobacterium)[28]。除了河口地区，鄱阳湖

主湖区内底栖微生物的群落组成和生物活性也受

到人为干扰的显著影响。研究发现，受旅游扰动

的东部湖区内含有较高丰度的 α-变形菌和硝化螺

菌[24]；水产养殖区则存在着积极参与碳循环的 δ-
变形菌[30]；而饶河口湖区由于受工业废水污染严

重，沉积物中磷和重金属的富集导致疣微菌门和厚

壁菌门丰度较高，细菌群落结构多样性增加，但沉

积物对碳源的代谢利用能力较低[31]。 
这些研究表明，由于人为干扰的影响，氮磷营

养盐和重金属元素在沉积物中的富集对底栖微生

物的群落组成和生物活性产生了显著影响(图 1)。
其中以总磷为代表的有机质和以铜、锌、铬和镉等

重金属的影响最为突出，表明鄱阳湖虽然是一个淡

水通江湖泊，换水周期较短，但受人为干扰影响，

营养盐和和重金属元素在鄱阳湖沉积物中的大量

富集，对底栖微生物的群落结构和功能产生了较大

影响，严重威胁到了湖泊的生态安全。 
鄱阳湖沉积物中，不仅生存着大量的底栖

细菌，还生存者大量的真菌和古菌生物 [32]，它

们在湖泊物化循环中同样扮演着重要角色。王

鹏等 [33]在鄱阳湖各入湖河口沉积物的研究中发

现，主要真菌菌群是子囊菌门(Ascomycota)、壶菌

门(Chytridiomycota)和担子菌门(Basidiomycota)。

其中壶菌门在赣江河口沉积物中丰度最高，陆生真

菌担子菌门在抚河河口沉积物中具有较高的丰度；

此外，沉积物中真菌的分布特征主要受有机碳含量

的影响，并且真菌多样性并不受其他环境因子的显

著影响，表明真菌具有较强的环境适应性，受氮磷

营养盐和重金属污染的影响较小。 
此外，Ma 等利用构建古菌 16S rRNA 基因克

隆文库的方法研究发现，鄱阳湖沉积物中生存着大

量的古菌，分属于广古菌门(Euryarchaeota)、泉古

菌 门 (Crenarchaeota) 和 难 以 培 养 的 奇 古 菌 门

(Thaumarchaeota)，其中泉古菌门在修河入湖口和抚

河入湖口最为丰富，广古菌门在主湖区丰度较高[34]。

而通过分析发现，影响鄱阳湖古菌分布的主要地化

因子是有机碳和铅，而铜作为重要的污染物，虽然

在鄱阳湖沉积物中有大量富集，但对古菌的影响相

对较小[29]。Sheng 等利用末端限制性片段长度多态

性技术(T-RFLP)对鄱阳湖氨氧化古菌和细菌的研

究中也得到了类似的结论，古菌对环境因子的敏感

度要低于细菌[28]。然而目前有关鄱阳湖底栖真菌

和古菌的研究相对较少，未来需要进一步对底栖真

菌、古菌与地化因子之间的关系进行深入研究。 

2  湿地土壤微生物对水位高程和围垦的
响应 

2.1  水位高程对自然洲滩湿地土壤微生物的影响 
鄱阳湖因其季节性、高变幅的水位波动，形成

了大面积的洲滩湿地。从常年淹水的区域到远离湖

心的位置，在不同的水位高程上分布着大量的湿生

植物(图 2)。近年来，由于各种因素的影响，使得

鄱阳湖湖泊面积不断萎缩，植被带向湖心逐渐下
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移，湿地景观变化剧烈，而这种变化势必会影响湖

泊湿地土壤微生物的群落组成和生态功能。 
李金前和王鹏等分别对蚌湖洲滩湿地土壤细

菌的研究中发现，位于各高程土壤优势菌群为变形

菌门、酸杆菌门、绿弯菌门、放线菌门、硝化螺旋

菌门和厚壁菌门[35-36]。其中，厚壁菌门和 α-变形

菌在远离湖心的洲滩湿地土壤中最为丰富，而 β-
变形菌、δ-变形菌和硝化螺旋菌门多分布在邻近

湖心的湿地土壤中，土壤细菌群落结构沿水位高

程逐渐变化，水分条件和空间距离越相近，细菌

群落组成越相近[37]。同样地，对蚌湖洲滩湿地土

壤真菌的研究发现，主要菌群为子囊菌门和担子

菌门，其中以粪壳菌纲(Sordariomycetes)、伞菌纲

(Agaricomycetes) 和 座 囊 菌 纲 (Dothideomycetes) 最

为丰富，其中伞菌纲多分布在远离湖心的洲滩湿地

土壤中，而座囊菌纲在邻近湖心的洲滩中最为丰

富；与细菌类似，真菌群落结构沿水位高程逐渐演

替，水位高程越接近，真菌群落组成越相似[35,38]。 
张广帅等通过分析不同水位高程下土壤微生

物磷脂脂肪酸(Phospholipid fatty acid，PLFA)，发

现从湖岸到湖心，微生物总 PLFA、细菌 PLFA 和

放线菌 PLFA 逐渐升高，而真菌 PLFA 比重逐渐降

低，同时发现越靠近湖心，土壤微生物的环境压力

越大，群落多样性越低[39]。而造成鄱阳湖洲滩湿

地微生物群落组成差异的原因是多方面的，包括不

同水文梯度(如土壤水分含量和海拔高度)、湿地植

被等[38-40]。湿地土壤所处的水分条件不仅会影响微

生物的群落组成，还会改变土壤活性，最终导致土

壤环境发生改变[41]。此外，研究还发现不同水位

高程的土壤微生物活性有着显著差异，越靠近湖心

位置，土壤微生物对碳源的代谢能力越弱，并且相

邻的湿地土壤微生物碳源代谢功能更为相近[42]。 
总体而言，自然湿地洲滩土壤微生物的群落结

构和功能在不同水位高程呈现出一种规律性变化

(图 2)，表明湖泊湿地退化、水位降低对土壤微生

物的影响是渐进性的。 

2.2  围垦和退耕对湿地土壤微生物的影响 
鄱阳湖湖岸周边除了保存有大量的自然洲滩

湿地，还有围垦后作为农业用地的水稻田及退耕

湿地。而这种土地利用方式的变化，除直接改变

地上植被的组成，还会影响土壤内在的物化性质，

进而影响微生物的生态作用。与自然湿地相比，

湿地围垦后部分菌群的相对丰度出现了显著变

化，如在围垦湿地土壤中 δ-变形菌和硝化螺旋菌

的丰度较低，而疣微菌和 γ-变形菌较为丰富[43]。

此外，研究发现，自然湿地围垦后会显著降低土壤

细菌群落的多样性，而退耕还湖则会改善土壤细菌

群落结构，使其逐渐恢复到自然湿地的状况[44]。

湿地围垦不仅会对土壤细菌群落结构产生影响，对

土壤真菌的影响也很大。余潮等利用变性梯度凝胶

电泳(DGGE)方法对围垦湿地真菌微生物进行研

究，发现湿地围垦增加了真菌多样性[45]。然而黄

莉利用同样的研究方法却发现湿地随着围垦时间

的延长，真菌的类群数逐渐降低[44]。总之，目前

有关鄱阳湖围垦湿地土壤真菌多样性的研究尚未

得出统一的研究结果，同时有关真菌群落组成的研

究尚未见报道，因而未来还需采用更可靠的研究方

法进行相关探讨。 
此外，湿地围垦对土壤微生物活性也产生了显

著影响，随着围垦时间的延长，土壤漆酶的活性出

现了显著下降，β-葡萄糖苷酶、木聚糖酶、氨基葡

萄糖苷酶、磷酸酶的活性则显著增强[44]。而在对

土壤碳源利用能力的研究中发现，围垦时间越长，

土壤功能活性越低，尤其是糖类、羧酸类、氨基酸

类碳源的代谢能力下降明显[43,46]。虽然湿地围垦对

土壤功能活性的研究尚未得出统一的结论，但对

土壤酶活性和土壤碳源利用能力的研究均发现，

围垦湿地退耕后，土壤功能活性相对于退耕前更

接近于自然湿地，表明围垦湿地退耕有利于恢复

湿地的生态功能。研究人员通过对比湿地围垦土

壤地化因子发现，湿地围垦后，由于人为耕种施

撒肥料，使得土壤碳、氮、磷等营养元素含量升
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高，从而导致了土壤功能活性以及细菌和真菌群

落结构的改变[44-46]。总而言之，湿地围垦能够显

著改变土壤环境，进而显著影响微生物的群落结构

和功能，而退耕有利于湿地恢复。 

3  展望 

鄱阳湖独特的水文特征和多样的湿地景观类

型能够为相关研究提供理想的湖泊湿地模式样地。

目前有关鄱阳湖湿地微生物的研究方法较为陈旧，

主要采用以 PLFA 图谱分析法、Biolog 微量分析法

为代表的生物化学方法和以 DGGE、T-RFLP、克

隆文库、基因高通量测序等为代表的分子技术对湿

地微生物进行研究；研究内容仍局限于湿地微生物

和营养盐分布特征关系分析，有关鄱阳湖湿地微生

物群落多样性的研究已经相当丰富，其分布规律及

其形成机制逐渐为人们所认知，而有关微生物驱动

湖泊主要元素循环的过程、机制及其环境调控机理

的研究仍严重不足，这限制着人们对湖泊微生物群

落的进一步认识。未来的研究面临着更多的选择和

挑战： 
(1) 在宏观尺度上，由于鄱阳湖的水下地形较

缓，而季节性水位变化较大，形成多样的湿地亚类

型，如深水域、潜水域、泥滩地、裸地、草本沼泽

植被区和水生植被区等[47]。而湖泊水文环境和污

染状况对不同的湿地类型有着不同的影响，未来需

针对不同湿地类型科学地制定研究方案。结合地质

学、生态学、物理、化学等学科构建湖泊微生物与

动植物以及环境因子间的关系网，进一步提出或验

证湖泊湿地微生物的生态学理论及假说，完善相关

理论框架。 
(2) 在微观尺度上，未来应积极应用宏基因

组学、宏转录组学和宏蛋白组学等分子技术，深

入分析在不同湖泊微环境中微生物做出的动态响

应，明确微生物群落结构、代谢及功能间的关系，

同时利用傅里叶变换核磁共振仪(Fourier transform 
ion cyclotron resonance mass spectrometer ，

FT-ICR-MS)等精密仪器分析环境和微生物产物

中各有机组分之间的关联[48]，明确鄱阳湖不同覆

盖类型下湿地微生物在物化循环中扮演的功能差

异，建立鄱阳湖湿地微生物结构和代谢功能的基本

框架。从微观分子(基因、转录子和有机化合物)层
面深入并且多角度地揭示有机碳在鄱阳湖湿地的

转化过程和调控机制，为进一步研究湿地系统的生

态效应和服务功能、制定切实有效的湿地环境管理

政策、减轻人类活动对湿地环境的损害和负面影响

提供理论依据和技术支持。 
此外，鄱阳湖作为我国华南地区一个重要的生

态屏障，不仅接收上游工业、生活的污水，同时由

于湖区内生活着众多候鸟，其携带的禽流感病毒

能够依靠水体迅速扩散，目前已从水体中分离得到

了多种禽流感病毒[49]。此外，鄱阳湖面临着病原

菌扩散和水华暴发的新威胁，而微生物能够加速微

囊藻的降解，缓解环境压力[50]。微生物作为判断

湿地生态系统健康与否的一个关键生物指标，未来

应挖掘培养更多的功能菌和指示菌，做好水体污染

和病原菌扩散的预警工作。 
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