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摘   要：【背景】2012 年“溃坝事件”发生以来，龙江河重金属污染持续受到关注。【目的】揭示重

金属污染河流近岸沉积物中细菌群落结构特征及环境影响因子。【方法】基于高通量测序方法

(Illumina MiSeq PE300)研究龙江河近岸沉积物细菌群落多样性、分布特征及其与环境因子的相关

性。【结果】龙江河近岸沉积物中 As、Cd 和 Zn 平均含量分别为 25.06、3.20 和 205.36 mg/kg，分

别达到广西土壤环境背景值的 1.22、11.97 和 2.72 倍，均存在不同程度的污染；C/N 值在 3.66−13.15 之

间，平均值为 10.55，沉积物中有机氮处于矿化消耗状态。细菌群落在门水平上的优势物种有绿弯菌门

(Chloroflexi，12.16%−35.36%)、变形菌门(Proteobacteria，7.69%−30.85%)、酸杆菌门(Acidobacteria，
8.56%−22.48%) 、拟杆菌门 (Bacteroidetes ， 5.26%−30.41%) 、脱硫杆菌门 (Desulfurobacteria ，

1.14%−10.65%)和放线菌门(Actinobacteria，1.55%−4.17%)这 6 个门；纲水平上有：厌氧绳菌纲

(Anaerolineae， 8.92%−30.04%)、 γ-变形菌纲 (Gammaproteobacteria，5.10%−24.98%)、拟杆菌纲

(Bacteroidetes ， 1.54%−26.95%) 、 酸 杆 菌 纲 (Acidobacteria ， 1.69%−9.40%) 、 Vicinamibacteria 
(1.23%−9.09%)和 α-变形菌纲(Alphaproteobacteria，2.42%−6.67%)这 6 个纲。相关性分析表明，沉积物

细菌群落丰度主要与 NH4
+-N 和 pH 存在显著相关性，细菌群落的 ACE 指数、Chao1 指数与 NH4

+-N
呈显著负相关(P<0.05)。【结论】沉积物细菌群落丰度和多样性主要受 NH4

+-N 和 pH 影响，细菌

群落丰富物种与碳、氮、磷、硫等元素生物地球化学循环有关，可能存在污染指示微生物和病原

微生物群落。 

关键词：龙江河；近岸沉积物；重金属；细菌群落；生物地球化学循环  
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Characteristics of bacterial community structure in the 
nearshore sediments of Longjiang River and the 
environmental impact factors 
YAO Shengxun*, MENG Jiangquan, LU Sufen, HUANG Changxiao 
College of Chemical and Biological Engineering, Hechi University, Yizhou 546300, Guangxi, China 

Abstract: [Background] Heavy metal pollution in Longjiang River has been a great concern since 
the “dam collapse” in 2012. [Objective] To reveal the bacterial community structure in nearshore 
sediments of heavy metal-polluted rivers and the environmental influencing factors. [Methods] With 
the high-throughput sequencing method (Illumina MiSeq PE300), we investigated the bacterial 
community characteristics in nearshore sediments of Longjiang River and the correlation with 
environmental factors. [Results] The average content of As, Cd, and Zn in the nearshore sediments of 
Longjiang River was 25.06, 3.20 and 205.36 mg/kg, 1.22, 11.97 and 2.72 folds of the soil 
environmental background values of Guangxi, respectively. The C/N ratio ranged from 3.66 to 13.15, 
with the average of 10.55, indicating that the organic nitrogen was mineralized in the sediments. The 
dominant bacterial phyla were Chloroflexi (12.16%–35.36%), Proteobacteria (7.69%–30.85%), 
Acidobacteria (8.56%–22.48%), Bacteroidetes (5.26%–30.41%), Desulfurobacteria (1.14%–10.65%), 
and Actinobacteria (1.55%–4.17%), and the dominant classes were Anaerolineae (8.92%–30.04%), 
Gammaproteobacteria (5.10%–24.98%), Bacteroidetes (1.54%–26.95%), Acidobacteria (1.69%–9.40%), 
Vicinamibacteria (1.23%–9.09%), and Alphaproteobacteria (2.42%–6.67%). Correlation analysis 
showed that the abundance of bacterial community in sediments was significantly correlated with 
NH4

+-N and pH, and ACE and Chao 1 indexes of bacterial community were negatively correlated with 
NH4

+-N (P<0.05). [Conclusion] The abundance and diversity of bacterial community in sediments 
were mainly affected by NH4

+-N and pH, and the dominant communities were related to the 
biogeochemical cycle of carbon, nitrogen, phosphorus and sulfur. The sediments might be the home to 
some pollution indicator microorganisms and pathogenic microorganisms. 

Keywords: Longjiang River; nearshore sediments; heavy metal; bacterial community; biogeochemical 
cycle 

龙江河作为西江水系重要支流，其水质状况

关系着该流域及其下游的用水安全，自 2012 年

“溃坝事件”发生以来，龙江河水质及环境质量

状况持续受到关注。沉积物作为河流重金属污

染的“源”与“汇”是学界关注的重点[1]。已有研究

表明，龙江河沉积物主要受到 Cd、Pb、Zn 和 As
等重金属的污染，其中 Cd 污染最严重，受人为

污染影响，重金属生物有效性高、潜在危害大[2-3]。

Ma 等[4]2021 年报道显示，2016 年和 2017 年龙江

河沉积物 Cd 平均含量分别为(4.91±2.23) mg/kg
和(6.27±4.27) mg/kg，仍然超过广西土壤环境背

景值，存在严重的潜在生态风险，是龙江河主

要的重金属污染类型[4]，这与我们 2020 年报道

的研究结果相近[5]。 
微生物是河流沉积物的重要组成部分，是

沉积物元素生物地球化学循环过程的主要驱动
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者[6]，是有机质分解、营养元素循环和有害物

质降解等过程的主要参与者[7-11]。微生物对有机

质分解的同时也影响有机质对重金属的吸附作

用[12]，通过作用于其他营养元素和自身分泌有

机酸等物质也会改变环境酸碱度和氧化还原电

位等理化状况，进而影响重金属活性和迁移转

化特征[13]；同时，一些与硫氧化还原过程相关

的细菌群落富集对重金属活性构成影响，一些

细菌群落能吸收重金属和促进重金属的沉淀，

如硫酸盐还原细菌(sulfate-reducing bacteria)；还

有一些细菌群落能促进金属硫化物的氧化从而

促进重金属释放，如硫氧化细菌(sulfur-oxidizing 
bacteria)[12,14]。另外，沉积物中很多微生物还是

重金属等污染的指示微生物[15]，细菌群落组成

反映生态环境的稳定程度与健康状况，同时指

示生态环境是否存在污染[16]。因此，沉积物微

生物群落驱动沉积物物质循环过程，反映沉积

物微生物生态稳定情况，对沉积物污染环境修

复方面均具有重要意义。 
微生物与环境的作用是相互的，微生物在

改变重金属环境活性和迁移特征的同时，微生

物群落结构也受到重金属和其他环境因子的影

响。已有研究表明，重金属对微生物具有毒性[17]，

会抑制和破坏微生物代谢[18-19]，降低酶活性，导

致微生物群落多样性降低[20-21]。在长期的重金

属暴露条件下，部分微生物会形成重金属抗性基

因或者产生耐性，这部分细菌群落丰度增加[22-24]，

而对重金属敏感的细菌群落丰度则下降[25]，从

而导致细菌群落结构、功能和相互作用格局受

到显著影响[6,26]。沉积物中微生物群落结构还受

到其他营养元素的影响。对三峡库区沉积物的

研究表明，微生物群落受到营养元素和重金属

的影响，其中营养元素特别是 NH4
+-N、NO3

−-N
和溶解物有机碳(dissolved organic carbon，DOC)
等的影响更大[27]；海底沉积物中，氮、磷和硫

循环相关的微生物群落丰度较高，有机物代谢

是影响微生物群落结构的主要因素，重金属对

硫氧化过程和氨氧化过程均有影响[28]；淡水湿

地沉积物中，铜、钼等元素通过改变微生物群

落组成的变化和功能群落丰度导致淡水沉积

物温室气体(CH4、CO2 等)产量的增加，直接和间

接地影响氮和碳的生物地球化学循环过程[29]。 
已有研究中，鲜有关于龙江河重金属污染

与沉积物其他环境因子对微生物群落结构影响

方面的报道。为探究龙江河近岸沉积物环境理

化因子与细菌群落的长期作用机制，本研究将

从评估环境理化因子、统计细菌群落结构特征

到两者的相关性分析等方面研究龙江河近岸沉

积物环境理化状况，以及环境因子对细菌群落

结构的影响，以期为改善龙江河环境质量和流

域用水安全提供参考。 

1  材料与方法 
1.1  样品采集 

在龙江河宜州段，沿河岸按照一定距离分

别设置 5 个采样点，记为 A、B、C、D 和 E，

各采样点采样深度分别为 45、35、82、39 和

110 cm，采样点经纬度如表 1 所示。采样区域

为以宜州城区为中心，将采样区域分为上游(A
采样点)、中游(B、C 采样点)和下游(D、E 采样

点)这 3 组分别采集样品。在采样层设置上，已

有研究多数按照相同深度设置采样层[30-31]，但

是不同采样点沉积物的深度必然不一样。为了

更贴近沉积物自然沉积情况，本研究分别采集

各采样点的表层 5 cm、中间层 10 cm 和底层

10 cm 的沉积物样品。沉积物样品分 2 组采集，

一组分别采集约 1 kg 沉积物样品装入聚乙烯

封口袋，带回实验室自然风干，用于重金属

含量和各项理化指标测定；另一组分别采集

适量沉积物装入配有 DNA 保存液的 50 mL 
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表 1  采样点经纬度 
Table 1  Latitude and longitude of the sampling 
site 
Sampling site Longitude Latitude 
A 108°29′11″E 24°33′55″N 
B 108°37′43″E 24°30′7″N 
C 108°44′7″E 24°29′47″N 
D 108°47′8″E 24°31′6″N 
E 108°51′24″E 24°32′9″N 

 
离心管中，置于冰上，带回实验室−80 °C 保存，

用于沉积物细菌 DNA 提取；共采集沉积物样品

15 组，其中 C3 样品测序失败，获得有效样品

共 14 组。 
1.2  主要试剂和仪器 

氯化钾、硝酸钾、磷酸二氢钾，国药集团

化学试剂有限公司；钼酸铵，福晨(天津)化学试

剂有限公司；硝酸、高氯酸，成都市科隆化学

品有限公司；盐酸、氢氟酸，佛山市华希盛化

工有限公司；土壤中重金属总量标准物质，生

态环境部标准样品研究所；FastDNA® Spin Kit 
for Soil，MP Biomedicals 公司；琼脂糖，北京

全式金生物技术有限公司；TE 缓冲液，北京索

莱宝科技有限公司；引物，广州天一辉远基因

科技有限公司。 
pH 计，上海仪电科学仪器股份有限公司；

连续流动分析仪，SEAL 公司；紫外可见分光

光度计、凯氏定氮仪，上海昕瑞仪器仪表有限

公司；电感耦合等离子体质谱仪，Agilent 公司；

高速冷冻离心机、梯度 PCR 仪，Eppendorf 公

司；超低温冰箱、紫外分光光度计，Thermo- 
Fisher 公司；发光成像工作站，上海天能科技

有限公司。 

1.3  沉积物理化因子测定 
风干沉积物过 10 目尼龙筛后，采用去离子

水(10 g 沉积物加入 25 mL 去离子水)浸提，pH 计

测定 pH 值；采用 1 mol/L KCl 溶液浸提，连续

流动分析仪测定 NH4
+-N 和硝态氮(NO3

−-N)含
量；采用 0.5 mol/L NaHCO3 溶液浸提，钼锑抗显

色，紫外可见分光光度计测定速效磷(available 
phosphorus，AP)含量。风干沉积物过 100 目尼龙

筛后，采用凯氏定氮法测定全氮(total nitrogen，
TN)含量；采用重铬酸钾稀释热法测定有机碳

(sediment organic carbon，SOC)含量[32]，有机质

(sediment organic matter，SOM)含量等于 SOC
含量乘以 1.724；采用四酸消解法(HNO3+HCl+ 
HF+HClO4)消解，电感耦合等离子体质谱仪测

定沉积物中 As、Cd、Zn 含量[3]，同时以土壤中

重金属总量标准物质(GSB07-3272-2015，ESS-5)
进行质量控制[5]。 

1.4  DNA 提取、PCR 扩增及高通量测序 
沉积物细菌 DNA 的提取按照 FastDNA® 

Spin Kit for Soil 说明书进行，然后用 1%琼脂糖

凝胶电泳对细菌 DNA 进行检测，确保符合实验

要求；DNA 浓度通过紫外分光光度计检测，满

足浓度要求再进行下一步实验。经过纯化后的

DNA 溶于 50 µL 的 TE 缓冲液中，置于冰上，

送到上海美吉生物医药科技有限公司(美吉生物

公司)进行 16S rRNA 基因测序。PCR 扩增选择细

菌 16S rRNA 基因通用引物 338F (5′-ACTCCT 
ACGGGAGGCAGCAG-3′)和 806R (5′-GGACTA 
CHVGGGTWTCTAAY-3′)，16S rRNA 基因扩增

区域为 V3−V4 高变区 [33]，在美吉生物公司

Illumina MiSeq PE300 平台进行高通量测序。 

1.5  数据分析 
高通量测序的结果分析及绘图均基于美吉

生物-生信云工具(https://cloud.majorbio.com/)，
数据分析前“按最小样本序列数”进行数据抽平

处理，采用云平台自带的分析模块进行分析[34]，

其中，样品 OTU 聚类(cluster)分析采用 Bray- 
Curtis 距离算法进行，主成分分析 (principal 
component analysis，PCA)中，组间差异检验采
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用 ANOSIM 分析方法；α 多样性指数包括群

落丰度指数 Chao1 和 ACE，群落多样性指数

Shannon 和 Simpson 的组间差异分析采用

Student’s t 检验方法；细菌群落组成组间差异分

析采用默认的 Kruskal-Wallis 秩和检验、错误发

现率(false discovery rate，FDR)多重检验校正和

Welch’s (uncorrected) Post-hoc 检验方法；门水平

上物种丰度与环境因子的 Pearson 相关性分析中

选择 Average 方式分别对物种和环境因子进行层

级聚类。沉积物环境理化因子结果计算采用Excel 
2010 软件进行；环境理化因子与 α 多样性指数的

Pearson 相关性分析采用 IBM SPSS Statistics 24
软件进行。细菌群落测序数据已上传至国家微

生物科学数据中心(编号为 NMDCX0000115)。 

2  结果与分析 
2.1  龙江河近岸沉积物环境因子特征 

龙江河近岸沉积物不同采样区域理化因子

和重金属含量分析结果如表 2 所示。pH 值从上

游至下游均呈中性至弱碱性；NO3
−-N、NH4

+-N、

TN、 AP 和 SOM 含量分别在 0.25−0.59、

0.17−0.39、0.88−1.40、0.22−1.00 和 6.05−31.07 g/kg
之间，平均值分别为 0.41、0.22、1.15、0.60 和

21.16 g/kg；C/N 值在 3.66−13.15 之间，平均值

为 10.55，上游和下游高于中游；NO3
−-N、TN

和 SOM 的含量在上游高于中游和下游；NH4
+-N

的含量在中游高于上游和下游；AP 的含量在中

游和下游高于上游。As、Cd 和 Zn 含量分别在

10.04−69.75、1.30−8.10 和 86.23−449.93 mg/kg
之间，超标率分别为 50.00%、100.00%和 100.00%；

平均含量分别为 25.06、3.20 和 205.36 mg/kg，均

不同程度地超过广西土壤环境背景值，超标倍

数分别为 1.22、11.97 和 2.72 倍，按照超过背

景值倍数排序，不同重金属元素污染程度排序

为 Cd>Zn>As；在研究区域内 Cd 平均含量从上

游至下游有降低趋势，As 和 Zn 未表现出明显

趋势；各重金属元素均存在一定程度的污染，

其中 Cd 超过广西土壤环境背景值的倍数最高。 

 
表 2  龙江河近岸沉积物环境因子分析结果 
Table 2  Physicochemical value in the nearshore sediments of Longjiang River  
Physicochemical 
variables 

Contents in each sampling area Background 
value 

Max 
value 

Min 
value 

Mean Exceeding 
standard rate 
(%) 

U (N=3) M (N=5) D (N=6) 

pH 7.21±0.05 7.40±0.20 7.59±0.23 − 7.83 7.17 7.44  − 
NO3

−-N (g/kg) 0.50±0.07 0.39±0.09 0.38±0.10 − 0.59 0.25 0.41  − 
NH4

+-N (g/kg) 0.18±0.01 0.28±0.07 0.20±0.02 − 0.39 0.17 0.22  − 
TN (g/kg) 1.23±0.15 1.21±0.18 1.06±0.21 − 1.40 0.88 1.15 − 
AP (g/kg) 0.52±0.06 0.62±0.24 0.62±0.30 − 1.00 0.22 0.60  − 
SOM (g/kg) 23.69±2.23 19.85±7.93 20.98±6.18 − 31.07 6.05 21.16  − 
C/N 11.21±0.40 9.25±3.26 11.31±1.41 − 13.15 3.66 10.55 − 
As (mg/kg) 25.51±10.89 21.29±6.99 27.97±21.51 20.500 69.75 10.04 25.06  50.00 
Cd (mg/kg) 5.09±2.29 3.29±2.72 2.17±1.07 0.267 8.10 1.30 3.20  100.00 
Zn (mg/kg) 287.95±141.15 175.24±51.08 189.16±73.28 75.600 449.93 86.23 205.36  100.00 
注：C/N：SOC 与 TN 含量的比值；N：采样层个数；Background value：广西土壤背景值[35]；−：无数据；超标率：所

有检测样品个数中超过背景值的百分比 
Note: C/N: Ratio of SOC and TN; N: Number of sampling layers; Background value: Soil background value in Guangxi[35]; −: 
No data; Exceeding standard rate: Percentage of all tested samples that exceed the background value. 
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2.2  龙江河近岸沉积物微生物群落组成及

多样性分析 
通过 MiSeq 测序分析，龙江河近岸沉积物

14 个样品共得到有效序列 638 781 条，测得的

序列平均长度为 418 bp，在 97%相似水平分组

后，共获得 10 598 个 OTU。 
基于 Bray-Curtis 距离的样品 OTU 聚类分析

(图 1A)结果表明，以宜州城区为中心，龙江河近

岸沉积物 14 个样品可分为 3 组：A1、A2、A3
和 C2 为一组，B1、B2、B3 和 C1 为一组，D1、
D2、D3、E1、E2 和 E3 为一组；这与采样时的

预分组(上游包括 A 采样点，以 U 表示；中游包

括 B、C 采样点，以 M 表示；下游包括 D、E 采

样点，以 D 表示)相接近。PCA 分析结果(图 1B)
与基于Bray-Curtis距离的样品OTU聚类分析相一

致，R=0.683 7，P=0.001 0，达到 P<0.01 显著水平。 
通过 α 多样性分析可以反映沉积物中微生

物群落的丰度和多样性，其中常用的评估指数

有：Sobs 指数反映样本 OTU 实际观测值的丰

度，Shannon 指数和 Simpson 指数反映样本物

种多样性，ACE 指数和 Chaol 指数反映样本物

种丰度，Coverage 指数反映群落覆盖度[7]。基

于 Wilcoxon rank-sum test 检验方法对测序结果

进行 α 多样性分析(图 2)结果显示，Sobs 指数在

上游与中游无显著差异，中游显著低于下游

(P<0.05)；Shannon 指数和 Simpson 指数在各个

采样区域均无显著差异；ACE 指数和 Chao1 指

数在上游与中游无显著差异，中游显著低于下

游(P<0.05)。所有样品的 Coverage指数均在 95%
以上，说明测序结果可靠。以上结果表明，下

游微生物多样性更高，下游微生物丰度明显高

于中游，也高于上游，微生物多样性和丰度排

序均为 D>U>M。 
在 14 个沉积物样品中共检测到细菌群落

的 66 个门 200 个纲 469 个目 731 个科 1 208 个

属和 2 651 个种。 
Dai 等[36]按照物种丰度建立了物种划分的

方法，即：在所有的样本中丰度均高于 1%的为

丰富物种(abundant taxa，AT)，在所有样本中丰

度在 0.1%至 1%之间为中等物种(moderate taxa， 
 

 
 
图 1  基于 Bray-Curtis 距离的样品 OTU 聚类分析(A)与 PCA 分析(B) 
Figure 1  Cluster analysis (A) based on Bray-Curtis distance and PCA analysis (B) of OTU. 
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图 2  细菌群落的 α 多样性分析 
Figure 2  Alpha diversity analysis of bacterial communities. *: P<0.05; **: P<0.01, the same below. 
 
MT)，在所有样本中丰度低于 0.1%的为稀有

物种(rare taxa，RT)。基于这个物种划分方法，

在门水平上，龙江河近岸沉积物微生物丰度 
前 15 的物种(图 3A)丰度均大于 0.1%，属于 MT
到 AT 丰度水平，其中，绿弯菌门(Chloroflexi，
12.16%−35.36%)、变形菌门 (Proteobacteria，

7.69%−30.85%) 、 酸 杆 菌 门 (Acidobacteria ，

8.56%−22.48%) 、 拟 杆 菌 门 (Bacteroidetes ，

5.26%−30.41%)、脱硫杆菌门(Desulfurobacteria，
1.14%−10.65%) 、 放 线 菌 门 (Actinobacteria ，

1.55%−4.17%)等为优势细菌门，均属于丰富物

种。在纲水平上(图 3B)，沉积物中厌氧绳菌纲

(Anaerolineae， 8.92%−30.04%)、 γ-变形菌纲

(Gammaproteobacteria，5.10%−24.98%)、拟杆

菌纲(Bacteroidetes，1.54%−26.95%)、酸杆菌纲

(Acidobacteria，1.69%−9.40%)、Vicinamibacteria 
(1.23%−9.09%)、α-变形菌纲(Alphaproteobacteria，
2.42%−6.67%)等为优势细菌群，也均属于丰富

物种。 
通过 Kruskal-Wallis 秩和检验，不同采样区

域门水平上存在显著差异(P<0.05)的优势物种

中(图 3C)，酸杆菌门(Acidobacteria)在各采样

区域中平均丰度排序为 M>U>D，拟杆菌门

(Bacteroidetes)、脱硫杆菌门(Desulfurobacteria)
在各采样区域中平均丰度排序均为 U>M>D；门

水平上存在显著差异(P<0.05)的优势细菌物种 
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图 3  丰度前 10 的门水平(A)和纲水平(B)细菌群落组成及存在显著差异的前 10 物种门(C)和纲(D) 
Figure 3  Bacterial community structure at phylum level (A) and class level (B), and the top 10 phyla (C) 
and class (D) with significant differences. 
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(图 3D)中，拟杆菌纲(Bacteroidetes)在各采样区

域中平均丰度排序为 D>U>M，Acidobacteria
在各采样区域中平均丰度排序为 M>U>D，

Vicinamibacteria 在各采样区域中平均丰度排序

为 M>D>U。 
2.3  龙江河近岸沉积物微生物群落与环境

理化因子的相关性分析 
在美吉生信云平台上进行除趋势对应分析

(detrended correspondence analysis，DCA) (表 3)，
结果显示 axis_lengths 的第一轴(DCA1)小于 3.0，
此时适合选用线性模型中的冗余分析(redundancy 
analysis，RDA)[37]，基于 RDA 模型，对门水平细

菌群落丰度与环境因子做 RDA (图 4)，环境因

子向量的长短可以代表其对于细菌群落影响的

大小；环境变量与物种变量箭头之间的夹角反

映它们之间的相关性，锐角是正相关，夹角越

小，正相关性越高；钝角是负相关，钝角越大，

负相关性越大。 
RDA 中同时分析了属于丰富物种的丰度 

前 6 的细菌群落，结果表明，所有环境因子中只

有 NH4
+-N 对细菌群落特征的影响达到显著水平

(R2=0.580，P=0.008)，其次，pH (R2=0.192，
P=0.317)、Cd (R2=0.286，P=0.126)和 Zn (R2=0.172，
P=0.345)对细菌群落特征也具有一定影响。其

中，NH4
+-N 与绿弯菌门、脱硫杆菌门、拟杆菌

门呈负相关关系，与变形菌门和酸杆菌门呈正

相关关系；Cd、Zn 与绿弯菌门和酸杆菌门呈正 
 
表 3  沉积物细菌群落结构与环境因子的除趋势

对应分析 
Table 3  Detrended correspondence analysis of 
sediment bacterial community structure and 
environmental factors 
Coefficients DCA1 DCA2 DCA3 DCA4 

Eigenvalues 0.093 1 0.054 6 0.017 2 0.015 0 
Decorana_values 0.094 7 0.038 7 0.006 5 0.003 2 
Axis_lengths 0.887 1 0.796 9 0.438 6 0.405 0 

 
 
图 4  沉积物细菌群落结构与环境因子的冗余分析 
Figure 4  Redundancy analysis of sediment bacterial 
community structure and environmental factors. 

 
相关关系，与脱硫杆菌门、拟杆菌门和变形菌

门呈负相关关系；环境因子对放线菌门细菌群

落几乎无影响。各环境因子在不同采样区的影

响方式也不同，pH、C/N 等在下游主要表现出

正相关关系，在上游和中游则表现出负相关关

系，Cd 和 Zn 主要在上游、中游表现出正相关

关系，在下游则表现出负相关关系。 
为进一步研究细菌群落与环境因子的相关

性，对相对丰度前 25 的门水平细菌群落 OTU
与环境因子进行 Pearson 相关性分析，并对物种

和环境因子层级分别求均值进行聚类分析，绘

制 heatmap 图(图 5)，颜色变化反映相关程度

大小，体现不同微生物群落 OTU 与环境因子

的相关程度。结果表明，门水平丰度前 25 的

物种中有 6 个细菌群落 OTU 丰度与 NH4
+-N 存

在显著相关性，其中 Patescibacteria、脱硫杆

菌门(Desulfurobacteria)和厚壁菌门(Firmicutes)
与 NH4

+-N 呈显著负相关(P<0.05)；芽单胞菌门

(Gemmatimonadetes)、变形菌门(Proteobacteria)
与 NH4

+-N 呈极显著正相关(P<0.01)，Planctomycetes

与 NH4
+-N 呈显著正相关(P<0.05)。5 个细菌群

落 OTU 丰度与 pH 值存在显著相关性，其中， 
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图 5  门水平上物种与环境因子相关性分析热图    
Figure 5  The correlation analysis between species and physicochemical value on heatmap. 
 
Patescibacteria 和 Campilobacterota 与 pH 呈显

著正相关(P<0.05)；Spirochaetes、Zixibacteria 和

一个未分组的门与 pH 呈显著负相关(P<0.05)。说
明龙江河近岸沉积物中细菌群落结构特征与

NH4
+-N、pH 有关。部分物种还与其他一些环境

因子存在显著相关性：绿弯菌门(Chloroflexi)与
Cd 呈显著正相关(P<0.05)，Sva0485 与 Zn 呈极

显著正相关(P<0.01)，放线菌门(Actinobacteria)
和 Patescibacteria 与 TN 呈显著负相关(P<0.05)，
Planctomycetes 与 C/N 呈显著负相关，放线菌

门(Actinobacteria)与 NO3
−-N 呈极显著负相关

(P<0.01)。 
层级聚类分析表明，各微生物群落在环境因

子的作用下大致可以分为 3 个大类，其中以下    
2 个小类热图分布较明显，一类是 Patescibacteria、
脱 硫 杆 菌 门 (Desulfurobacteria) 、 厚 壁 菌 门

(Firmicutes) 、 拟 杆 菌 门 (Bacteroidetes) 和

Campilobacterota，分别与 pH、C/N 存在正相关

关系，与 NH4
+-N、Cd、Zn、TN 存在负相关关

系 ； 另 一 类 是 Spirochaetes 、 Zixibacteria 、
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unclassified group、Sva0485、Armatimonadetes、
WOR-1 分别与 pH、NH4

+-N 存在负相关关系，

与 Cd、Zn、C/N、NO3
−-N、SOM 存在正相关

关系。环境因子被分为 3 类，其中，pH、NH4
+-N

分别单独为一类，Cd、Zn、TN、AP、As、C/N、

NO3
−-N 和 SOM 为一类。 
为进一步研究环境理化因子对细菌群落多

样性和丰度的影响，进行了环境理化因子与   
α 多样性指数的 Pearson 相关性分析(表 4)。结

果表明，只有 NH4
+-N 与细菌 ACE 和 Chao1 指

数呈显著负相关(P<0.05)，说明 NH4
+-N 能显著

影响细菌群落的丰度，但是对细菌群落的多样

性无显著影响。pH、NH4
+-N、NO3

−-N、C/N、

As 和 Cd 与 Shannon 指数存在一定相关性，pH
和 Zn 与 Simpson 指数也存在一定相关性，但相

关性均不显著，说明这些环境因子对细菌群落

多样性具有一定影响但不显著。NO3
−-N、SOM、

C/N 和 Cd 与 ACE、Chao1 指数具有一定相关性，

但是也未达到显著水平，说明这 3 个环境因子对

细菌丰度的影响也不显著。 
 
表 4  环境理化因子与 α 多样性指数的 Pearson 相

关系数 
Table 4  Pearson correlation coefficient between 
environmental physicochemical value and alpha 
diversity index 
Physicochemical 
variables 

Shannon Simpson ACE Chao1 

pH −0.261 0.453 0.103 0.129 
NH4

+-N −0.329 −0.006 −0.628* −0.623* 
NO3

−-N 0.205 −0.131 0.299 0.287 
TN 0.004 −0.132 −0.072 −0.080 
AP 0.025 −0.080 0.157 0.152 
SOM 0.197 −0.070 0.308 0.285 
C/N 0.264 0.028 0.479 0.453 
As 0.207 −0.153 0.140 0.127 
Cd −0.344 −0.019 −0.349 −0.358 
Zn 0.061 −0.268 0.028 0.013 
Note: *: P<0.05. 

3  讨论与结论 
3.1  讨论 
3.1.1  沉积物理化因子及重金属污染情况分析 

目前尚无沉积物的无机营养盐和有机质

污染评价参考值的报道。借鉴土壤氮供给能力

研究结果，C/N 可以反映土壤微生物对有机氮

的转化情况，一般 C/N 值小于 20 有利于土壤

有机氮的矿化，大于 30 则会使土壤氮素固定，

20−30 之间则矿化和固定均有发生[38]；龙江河

近岸沉积物中 C/N 值在 3.66−13.15 之间，平

均为 10.55，说明沉积物中有机氮处于矿化消

耗状态。 
研究区域中，龙江河近岸沉积物中 As、Cd

和 Zn 含量分别为广西土壤环境背景值的 1.22、
11.97 和 2.72 倍，均存在不同程度的污染。这与

2021 年 Ma 等[4]报道的研究结果相一致。2020 年，

耿思敏等[39]研究认为，龙江河的水质处于健康

状态，不存在重金属污染；表明在龙江河后污

染时期，龙江河沉积物中 As、Cd 和 Zn 等重金

属元素对河流水质的影响较小，这可能与重金

属污染治理后沉积物偏碱性有利于重金属稳定

于沉积物中有关。 
3.1.2  龙江河近岸沉积物细菌群落结构特征 

龙江河近岸沉积物中，按照 Dai 等[36]建立

的物种分类办法，在门水平上属于丰富物种的

细菌群落有绿弯菌门、变形菌门、酸杆菌门、

拟杆菌门、脱硫杆菌门、放线菌门 6 个门；在

纲水平上有厌氧绳菌纲、γ-变形菌纲、拟杆菌

纲、酸杆菌纲、Vicinamibacteria 和 α-变形菌纲

这 6 个纲。这与其他一些沉积物微生物群落结

构特征的研究结果[7,40-41]相似。 
微生物在沉积物碳、氮、磷、硫等元素的

生物地球化学循环过程中发挥重要作用[7-11]，同

时，一些细菌群落对环境污染具有指示作用[8]，
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通过比较不同细菌群落构成特征可以在一定程

度上反映沉积物环境质量状况。 
绿弯菌门也被称为“绿色非硫细菌” (green 

non-sulfur bacteria)[42]或“多细胞丝状绿色细菌” 
(multicellular filamentous green bacteria)[43]，多

为丝状，也有球状、杆状和分枝状等形态[44]，

其中部分物种能进行不产氧的光合作用[45]，在

各采样区中其平均丰度最高；属于该门的厌氧

绳菌纲为严格厌氧微生物，在不同采样区中丰

度也最高，这可能与近岸沉积物淹水较浅，存

在光照、厌氧等条件，形成长期对微生物的选

择作用有关。绿弯菌门与沉积物碳、氮、硫等

元素循环有关[11,44]，也是一种指示污染的微生

物[46]，其相对丰度最高，在一定程度上反映了

研究区域沉积物已经受到污染。 
变形菌门是细菌中最大的细菌群落之一[47]，

在碳、氮、磷、硫等元素的生物地球化学循环

过程中具有重要作用[8-11]。在各采样点中，变形

菌门相对丰度仅次于绿弯菌门，其中 γ-变形菌

纲和 α-变形菌纲也为丰富物种，这与李彬等[48]

对重金属污染水库沉积物中细菌群落结构特征

的研究结果相似。 
酸杆菌门微生物在新陈代谢过程中可能导

致沉积物形成酸性条件[49]，这可能促进沉积物

中稳态重金属的活化，对水环境构成二次污染

威胁。酸杆菌门也是指示污染的微生物[46]，也

在一定程度上反映了研究区域受到污染，差异

性分析显示其相对丰度在中游最高，说明靠近

宜州城区的沉积物污染程度更大。 
拟杆菌门与沉积物磷循环有密切关系[13]，

很多拟杆菌纲的细菌种类生活在人或者动物的

肠道中，有时候能导致内源感染成为病原菌；

脱硫杆菌门与沉积物硫循环密切相关；厚壁菌

门多与环境中有机质的降解有关[31]；这 3 种细

菌群落相对丰度在上游、中游和下游均存在显

著差异且在下游相对丰度最高，这可能与下游

采样区域附近存在水产养殖有关。 
3.1.3  细菌群落对环境理化因子和重金属污染

的响应 
相关性分析表明，沉积物细菌群落结构特

征主要与 NH4
+-N 和 pH 有关，门水平丰度前 25

的细菌群落中有 6 个与 NH4
+-N 存在显著相关

性，Pearson 相关性分析表明 ACE、Chao1 与

NH4
+-N 均存在显著负相关(P<0.05)，说明细菌

群落的丰度受到 NH4
+-N 的显著影响；门水平丰

度前 25 的细菌群落中有 5 个与 pH 存在显著相

关性，而且细菌群落 Simpson 指数与 pH 的相

关性系数 R2 达到 0.453，说明细菌群落多样性

也受到 pH 的较大影响。此外，部分细菌群落

OTU 丰度与 TN、C/N、SOM 及重金属 Cd、Zn
含量也存在显著相关性，但是细菌群落 α 多样

性指数与这些环境因子和重金属含量的相关性

不显著，说明细菌群落多样性和丰富性受其影

响不明显，这与已有报道的结果[50-52]相似。 

3.2  结论 
通过对龙江河近岸沉积物环境理化因子分

析、重金属污染评价、高通量测序技术、参照

Dai 等[36]建立的物种划分方法等研究细菌群落结

构特征及其环境影响因素，得出以下主要结论： 
(1) 龙江河近岸沉积物 As、Cd 和 Zn 平均

含量分别为广西土壤环境背景值 1.22、11.97 和

2.72 倍，均存在不同程度的污染；C/N 值在

3.66−13.15 之间，平均为 10.55，沉积物中氮素

处于矿化消耗状态。 
(2) 龙江河近岸沉积物中，门水平上属于

丰 富 物 种 的 细 菌 群 落 有 绿 弯 菌 门

(Chloroflexi)、变形菌门(Proteobacteria)、酸杆

菌门(Acidobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、
脱 硫 杆 菌 门 (Desulfurobacteria) 和 放 线 菌 门

(Actinobacteria)；在纲水平上有厌氧绳菌纲
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(Anaerolineae)、γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria)、
拟 杆 菌 纲 (Bacteroidetes) 、 酸 杆 菌 纲

(Acidobacteria)、Vicinamibacteria 和 α-变形菌纲

(Alphaproteobacteria)。这些细菌群落在沉积物

碳、氮、磷、硫等元素的生物地球化学循环过

程发挥着重要作用，绿弯菌门、酸杆菌门、拟

杆菌门相对丰度高，在一定程度上反映了研究

区域沉积物已经受到污染并存在病原微生物。 
(3) 相关性分析表明，沉积物细菌群落丰度

主要与 NH4
+-N 和 pH 存在显著相关性，其中，

NH4
+-N 对细菌群落的丰度具有显著影响，pH

值对细菌群落多样性具有较大影响。 
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