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摘要:【目的】了解南明河城区河段细菌群落结构及多样性变化，探讨城区河段环境因子对细菌群落结构的
影响。【方法】应用对细菌 16S rDNA V4 区的高通量测序技术，分析和比较了南明河流经城区的 5 个样点的
细菌群落多样性;然后采用冗余分析(ＲDA)探讨了水体环境因子与细菌多样性的关系。【结果】南明河贵阳
区段细菌多样性指数(Shannon-Wiener 指数)分析结果显示，多样性指数平均达 7. 5，乌当桥采样点的细菌多
样性 ＞水口寺采样点 ＞五眼桥采样 ＞花溪大桥采样点 ＞冠洲桥采样点。序列比对结果显示，南明河内细菌
除了部分分类地位不明确的菌群和稀有菌群外，其余分布于 11 个门包含 327 个属的细菌，优势菌门为变形
菌门(Proteobacterice，66. 1% ±3. 30% )，其中 γ-变形菌纲 (Gammaproteobacteria，54. 76% ±4. 86% ) 为优势亚
群，假单胞菌属(Pseudomonas，16. 92%±0. 02% )为优势菌属;ＲDA 结果表明不同菌群受不同环境因子的影响
不同，菌属群落Ⅳ和环境中总氮、总磷显著正相关。【结论】高通量测序分析能获得更为全面的细菌群落多
样性信息。河流经过城区后环境因子发生较大变化，影响河流细菌群落结构改变。这为研究河流城市区段
的细菌结构多样性及与环境因子的关系提供了新的科学数据。
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目前，我国绝大部分地表水体的水质污染越来
越严重，很多重要的城市供水水源河流受日益扩增
城市化所带来的大量城市污水的影响，水质明显下
降。现今对河流水体的治理包括物理法、化学法和
生物修复［1］。生物修复具有环保、经济、无二次污
染等优势，有利于改善水体生态系统，恢复水体质
量。但是水体中本身含有丰富的微生物群，在实际
进行生物修复过程中，微生物群会竞争、抑制微生物
复合菌的生长及沉水植物根际微生态系统的形成，
从而极大影响生物修复的效率。因此，分析了解河

流的细菌群落结构对于开展河流的生物修复具有不
可替代的重要作用。

水体生态系统中的细菌群落对降解有机物和营
养物循环过程具有重要作用，同时其对外部环境十
分敏感［2 － 3］。目前，越来越多对于细菌多样性及其
与环境因子的关系的研究［4］，然而大部分集中在滨
海地区、海洋和湖泊［5 － 6］，对于河流的研究较少，而
城市黑河现象却日益严重，人们越来越关注城市河
流问题。同时，近年来越来越多微生物多样性的研
究由传统的培养研究转向以免培养的宏基因组学研
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究为主。例如:利用 DGGE、稳定性同位素探测、基
因芯片和高通量测序等方法研究人体、土壤与海洋
内微生物多样性，且取得大量成果［7］。而较少有报
道利用高通量测序研究水体特别是城市河流水体微
生物多样性的研究。

南明河主要发源于贵州省平坝县林卡冷水冲，
是贵阳市的母亲河，贯穿贵阳城区，位于城区的上流
河段是花溪、小河和主城区的工业、生活与环境用水
的主要用水源。由于城市污水排放等使南明河污染
日趋严重［8］，市政府对其进行多次治理，但是效果
十分有限。基于水体生物修复中微生物群落结构的
重要地位以及高通量测序分析微生物多样性的快速
发展，本研究提取南明河河水中微生物总 DNA，构
建 16S rDNA V4 区片段 PCＲ 文库，双末端高通量测
序分析 南明河 水细菌 多样性，利用 冗 余 分 析
(Ｒedundancy analysis，ＲDA)对其与环境因子的关
系进行分析，为了解城市河流的微生物多样性提供

重要依据，为进一步城市河流生物修复奠定基础。

1 材料和方法

1. 1 样品采样和处理
2012 年 11 月为讨论南明河贵阳城区段干流微

生物群落特征，选取干流的 5 个采样点(如图 1 所
示)进行采样，分别是花溪大桥采样点(上游)、五眼
桥采样点(上中游)、冠洲桥采样点(中游)、水口寺
采样点(中下游)和乌当桥采样点(下游)。上游采
样点为南明河流入贵阳市市区的位置，下游采样点
为南明河流经贵阳市主城区后流出的位置。每个采
样点分上、中、下 3 个垂直层次，由于河水深度变化
较大，上层采集深度(距离河水水面高度)为0. 5 m、
中层 3 － 5 m、下层 5 － 10 m 左右，然后将 3 个层次
水混合，每个采样点重复采样 3 次。1 L 水样经过
0. 22 μm 微孔滤膜过滤，－ 80 ℃保存。

图 1． 南明河采样点
Figure 1． Location of sampling site in naming river．

1. 2 宏基因组 DNA 的提取
按文献［9］的方法适当修改后提取宏基因组

DNA。将滤膜剪碎，然后加入 3 mL 抽提缓冲液

(1% CTAB、2% PVPP、1. 5 mol /L NaCl、100 mmol /L
Tris-EDTA、0. 1 mol /L 磷酸钠缓冲液，pH8. 0)，加入
600 μL 10% SDS，60 ℃ 振荡水浴 2 h，液氮速冻
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5 min，80 ℃水浴 5 min，反复冻融 3 次，8000 × g，离
心 5 min，取上清液，加入等体积的酚 － 氯仿 － 异戊
醇(体积比 25∶ 24∶ 1)，12000 × g，离心 10 min，重复 1
次，加入 0. 7 倍体积的异丙醇 － 20 ℃ 沉淀 3 h，
12000 × g，离心 20 min，用 70% 乙醇 1mL 漂洗沉淀
后室温挥发干燥，沉淀溶于 200 μL ddH2O 中，基因
组 DNA 用 0. 8%的琼脂糖凝胶电泳检测。
1. 3 细菌 16S rDNA PCＲ 扩增检查

用引物 27F:5'-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3'
和 1492Ｒ:5'-TACCTTGTTACGACTT-3'，扩增提取宏
基因组 DNA 的 16S rDNA。扩增条件:94 ℃ 5 min;
94 ℃ 1 min，58 ℃ 2 min，72 ℃ 3 min，35 个循环;72
℃ 10 min。
1. 4 细菌 16S rDNA V4 区片段扩增及 Illumina 双
末端测序

将通过 PCＲ 验证的宏基因组 DNA 然后进行
V4 区扩增及其的双末端测序。
1. 5 水体理化指标测定

水质中总磷、总氮、DO、BOD5 与 COD 测定的方法
根据中华人民共和国国家环境保护标准中规定的方法
进行测定［10］，分光光度计测定浊度，铅隔汞砷测定根据
GB /T 15337 －2008 原子吸收光谱分析法通则。
1. 6 细菌多样性数据分析

使用 QIIME［11］软件对测序数据进行过滤，然后
通过 flash［12］软件将有 overlap 的一对 reads 进行拼
接。用 uclust［13］软件对序列进行聚类，将 97%相似
性的序列聚类成为 OTUs ( Operational Taxonomic
Units)。按众数原则对序列进行注释，即如果 70%
的比对结果都支持同一物种分类，则认为是属于该
物种分类，否则则向上一个物种分类等级比较分析，
用 ＲDP classifier［14］对序列进行物种注释。统计每

个样品在各分类水平上的构成，用柱状图进行可视
化。统计每个样品中在属分类水平上的菌群做聚类
(Cluster)，用颜色表示该属类所含的 OTU 序列数目
水平的相对高低。利用 OTUs 的数值及比对注释种
类到属水平上计算各个采样点的香农-威纳指数
(Shannon Wiener index)分析比较细菌群落多样性。
1. 7 统计分析

利用 SPSS 和 Excel 分析计算水体中指标参数。
利用 Canoco 对水体中各个测定理化指标与环境样
点进行主成份分析( PCA)，同时对环境中菌群矩阵
进行除趋势对应分析(DCA)，结果显示最大梯度长
度小于 3，采用冗余分析(ＲDA)水体细菌群落结构
和水体环境因子之间的关系。

2 结果和分析

2. 1 水体理化性质
统计南明河贵阳城区段 5 个采样点水体环境理

化因子数据如表 1。根据《地表水环境质量标
准》［15］的规定，南明河河水从花溪大桥流经主城区
至乌当桥后浊度明显增大，DO 和 COD 指标从Ⅰ类
指标迅速下降到Ⅳ类以下，水质明显下降。水中汞
含量较高，达到国家Ⅲ类指标。同时总氮、总磷含量
远远高于标准(湖泊)中提出的规定，利用 t 检验分
析水体环境因子在水体流动过程各个点变化的显著
性。如表 1 结果表明，水体流经水口寺到乌当桥后
水质变化非常显著。此外，水体从花溪流进市区到
五眼桥段水质变化也比较显著。针对结果实地考察
后，发现水口寺到乌当桥流段有两个污水处理厂排
污口，很有可能是污水处理厂排泄出来的水较大影
响了河水水质。

表 1． 南明河各采样点水体环境理化因子(采样点位置见图 1)
Table 1． The environmental parameters of the study site in Nanming Ｒiver( see Figure 1 for the location of sampling sites)

Sampling site
DO
mg /L

BOD5

mg /L
COD
mg /L

TN
mg /L

TP
mg /L

Li
mg /L

Cd
mg /L

Hg
mg /L

As
mg /L

Turbidity
coefficient

HuaXi bridge 6. 75 ±
0. 53

8. 33 ±
1. 53

8. 51 ±
0. 79

7. 63 ±
0. 65

0. 41 ±
0. 01

0. 0071 ±
0. 0006

0. 00012 0. 00024
0. 0022 ±
0. 0003

1. 70 ±
0. 47

WuYan bridge 4. 32 ±
0. 83＊＊

13. 33 ±
1. 53＊＊

18. 35 ±
1. 60

8. 11 ±
0. 20＊＊

0. 44 ±
0. 01 *

0. 0070 ±
0. 0009 0. 00016 * 0. 00027

0. 0027 ±
0. 0007

3. 36 ±
0. 44＊＊

GuanZhou bridge 4. 36 ±
0. 89

10. 67 ±
1. 15 *

15. 43 ±
1. 80

11. 48 ±
0. 96

0. 42 ±
0. 05

0. 0071 ±
0. 0003

0. 00016 0. 00024
0. 0031 ±
0. 0003

4. 51 ±
0. 52 *

ShuiKou Si 3. 81 ±
0. 67

10. 33 ±
1. 15

16. 00 ±
1. 99

5. 84 ±
0. 06

0. 3 ±
0. 02 *

0. 0058 ±
0. 0002＊＊

0. 00015 0. 00025
0. 0034 ±
0. 0006

5. 92 ±
1. 33

WuDang bridge 0. 58 ±
0. 42＊＊

20. 67 ±
1. 53＊＊

28. 63 ±
2. 02

12. 77 ±
0. 25＊＊

0. 76 ±
0. 03＊＊

0. 0069 ±
0. 0020 0. 00022＊＊ 0. 00028 * 0. 0029 ±

0. 0003
16. 17 ±
1. 91＊＊

＊＊ represented very significant difference(P≤0. 01)，* represented significant difference(0. 01≤P≤0. 05)
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环境因子的主成分分析 ( PCA)结果显示 (图
2)，总氮和总磷之间显著正相关，PCA 前两轴累积
贡献率为 95. 99%，其中第一主轴为 90. 87%，综合
大多数信息。根据测定的环境因子数据比较 5 个水
体样品，花溪大桥采样点、五眼桥采样点和冠洲桥采
样点的环境因子相近度明显高于后面两个采样点，
同时距离上游采样点———花溪大桥越远，其水质中
的环境因子整体差异越大。

图 2． 采样点与环境理化因子的主成分分析图
Figure 2． PCA ordination graph for the study site of patterns and

environmental factors．

2. 2 水体内微生物宏基因组 DNA 的提取及 16S
rDNA 扩增

提取 5 个采样点水体微生物宏基因组 DNA，对
其进行 16S rDNA 扩增，然后进行琼脂糖凝胶电泳
分析(图 3)。在 15 kb 上和标准品等高处有清晰条
带，获得完整质量较好的宏基因组 DNA;以其为模
版扩增得到 1. 5 kb 左右大小的完整 16S rDNA 条
带，说明提取获得的微生物宏基因组 DNA 能满足后
续的扩增建库实验。
2. 3 南明河贵阳市区段细菌多样性分析

5 个样品的细菌 16S rDNA V4 区的 Illumina 测
序共得到 89. 7 Mb 的原始数据，然后对原始数据拼
接，按相似度 97% 进行聚类分析得到 22446 个
OTU。利用香农-威纳指数比较分析 5 个样点中的
细菌多样性，结果南明河贵阳区段细菌群落多样性
多样性指数平均达 7. 5，乌当桥采样点的细菌多样

图 3．五个采样点水体微生物宏基因组 DNA(A)及其
PCＲ 16S rDNA(B)电泳图
Figure 3． Metagenomices of 5 sampling site and the PCＲ fragment

of the 16S rDNA． C control sample 5 μL ( 10 ng /μL) ; w1 the

sampling site in Huaxi bridge; w2 the sampling site in Wuyan

bridge; w3 the sampling site in Guanzhou bridge; w4 the sampling

site in Shuikou Si; w5 the sampling site in Wudang bridge． M，

marker．

性 ＞水口寺采样点 ＞ 五眼桥采样 ＞ 花溪大桥采样
点 ＞冠洲桥采样点，其中五眼桥采样点细菌多样性
和花溪大桥采样点细菌多样性十分接近。按照众数
原则利用 ＲDP 对 22446 个 OTU 进行注释，然后统
计其在门类别上的构成形成柱状图(图 4)，同时分
析在各个水平上的菌群结构。结果显示这 22446 个
OTU 主 要 属 于 11 个 门 类，分 别 是 变 形 菌 门
( Proteobacterice， 66. 1%±3. 30% )、浮 霉 菌 门
( Planctomycetes， 12. 9%±3. 62% )、拟 杆 菌 门
( Bacteroidetes， 11. 2%±2. 55% )、 酸 杆 菌 门
( Acidobacteria， 1. 2%±0. 34% )、 放 线 菌 门
(Actinobacteria，2. 6%±0. 75% )、绿 菌 门 ( Chlorobi，
1. 5% ± 1. 19% )、绿 弯 菌 门 ( Chloroflexi，1. 0% ±
0. 24% )、泉古菌门(Crenarchaeota，0. 2%±0. 21% )、厚
壁菌门 ( Firmicutes，1. 9% ± 0. 53% )、芽单胞菌门
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( Gemmatimonadetes，0. 5%±0. 24% )、疣 微 菌 门
(Verrucomicrobia，1. 1%±0. 34% )，以及还有一部分分
类地位不明确的细菌类群(1. 6% ±0. 18% )和稀有细
菌类别(1. 28%±0. 16% )。优势菌门变形菌门包含 δ-
变形菌纲(Deltaproteobacteria，0. 92% ±0. 16% )、γ-变
形菌纲(Gammaproteobacteria，54. 76%±4. 86% )、β-变
形菌纲(Betaproteobacteria，4. 54% ±0. 58)、α-变形菌
纲(Alphaproteobacteria，5. 62%±1. 43% )以及 0. 3%的
变形菌门内分类不明确菌群和极少量的 ε-变形菌纲
菌群(Epsilonproteobacteria)，其中主要是 γ-变形菌纲
菌群。 γ-变形菌纲菌群主要集中于假单胞菌目
(Pseudomonadales，20. 76% ±2. 79% )和黄色单胞菌

目(Xanthomonadales，12. 62% ±2. 39% )。五个水体
样品中菌群变化主要集中在浮霉菌门和拟杆菌门。
水体细菌菌群在属水平上包含 327 个属的细菌，在
科水平上覆盖 228 个科的细菌，其中优势菌属为假
单胞菌属 (Pseudomonas，16. 92% ±0. 02% )、寡养单
胞菌属( Stenotrophomonas，9. 23% ±0. 03% )、金黄杆
菌属(Chryseobacterium，3. 1%±0. 01% )、希瓦氏菌属
( Shewanella，2. 64%±0. 02% )、鞘 氨 醇 杆 菌 属
( Sphingobacterium，2. 28%±0. 015% )、叶 杆 菌 属
( Phyllobacterium，1. 5%±0. 01% ) 和 地 杆 菌 属
(Pedobacter，1. 34%±0. 01% )，同时含有在各个科下
属分类地位不明确的菌属。

图 4． 5 个采样点细菌菌落结构分布图(分类水平按门)
Figure 4． the bacterial community during the water of the 5 sampling site． w1 the sampling site in Huaxi bridge; w2 the sampling site in Wuyan bridge;

w3 the sampling site in Guanzhou bridge; w4 the sampling site in Shuikou Si; w5 the sampling site in Wudang bridge．

基于每个样点中物种的丰度水平，筛选主要菌群
进行菌群分类地位聚类(横向聚类)及样本聚类(纵
向聚类)，利用不同颜色表示样点中主要菌群的相对
丰度水平(图 5)。结果表明，在五个采样点中 w2 五
眼桥采样与和 w3 冠洲桥采样点菌群群落组成上最为
相近，其次是与 w4 水口寺采样点;而与 w5 乌当桥采
样点的菌落组成上差异最大。我们在对五个采样点

的环境因子检测时发现乌当桥采样点的水质变化最
大，这些改变有可能影响了水体细菌群落结构的变
化。比较各个采样点菌群结构在花溪大桥采样点水
体 中 农 杆 菌 属 ( Agrobacterium )、微 小 杆 菌 属
(Exiguobacterium)、不动杆菌属(Acinetobacter)和黄杆
菌属(Flavobacterium)菌群明显较高，进入城区采样点
后 金 黄 杆 菌 属 ( Chryseobacterium )、Candidatus
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Solibacter、丰佑菌属 ( Opitutus) 和寡养单胞菌属
(Stenotrophomonas)菌群出现不同程度增加，最后流经
城区到达乌当桥采样点时，细菌菌群最丰富，乳酸杆
菌属(Lactobacillus)、Microvirgula、Kaistobacter、Gillisia、
拟杆菌属 (Bacteroides)、Candidatus Nitrososphaera 和

芽孢杆菌属(Bacillus)菌群明显增高。通过菌群的分
类地位聚类，根据菌群的进化分支，我们将主要菌群
划分为 5 簇(Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ、Ⅴ)，如图 5。第Ⅲ簇内的菌属
在花溪大桥采样点的丰度都相对较高，而Ⅳ簇内的菌
属在乌当桥采样点明显增高。

图 5． 5 个采样点主要细菌菌落聚类
Figure 5． The cluster analysis of the bacterial community during 5 sampling site． w1 the sampling site in Huaxi bridge; w2 the sampling site in Wuyan

bridge; w3 the sampling site in Guanzhou bridge; w4 the sampling site in Shuikou Si; w5 the sampling site in Wudang bridge．

2. 4 细菌群落与环境因子的关系
用 ＲDA 分析水体环境因子与细菌主要菌落之

间的关系(图 6)，图中直接看出物种群落分布与环
境因 子 之 间 的 关 系，结 果 表 明 芽 孢 杆 菌 属
( Bacillus )、罗 思 河 小 杆 菌 属 ( Ｒhodanobacter )、
Elizabethkingi、 Wautersiella 和 希 瓦 氏 菌 属
(Shewanella)5 个属菌群丰度与砷、COD、镉、BOD、
浊度显著正相关，而与汞、DO 显著负相关。黄杆菌
属(Flavobacterium)、地杆菌属(Pedobacter)、不动杆

菌属(Acinetobacter)、鞘氨醇单胞菌( Sphingomonas)、
出芽菌属(Gemmata)和苍白杆菌属(Ochrobactrum)6
个属菌群丰度与汞、铅显著正相关。第Ⅳ簇菌群内
的乳酸杆菌属 ( Lactobaillus)、Gillisia、Kaistobacter、
DA101、Microvirgula、Candidatus _ Nitrosophaera 和拟
杆菌属(Bacteroides)等 7 个菌属丰度和总氮、总磷显
著正相关，而硝化螺菌属(Nitrospira)、A4、鞘氨醇杆
菌属( Sphingobacterium)3 个属菌群和总氮、总磷显
著负相关。
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图 6． 细菌群落与环境因子的 ＲDA 图
Figure 6． ＲDA ordination graph for the bacterial community and environmental factors．

3 讨论

多样性指数是反映群落结构特征的重要指标，

对于南明河贵阳区段细菌群落多样性分析结果表
明，其多样性指数较高平均接近 7. 5，远远高于利用
DGGE、16S rDNA 文库分析，ＲFLP 分析等方法对于
细菌群落多样性的研究［16 － 19］，说明通过高通量测
序 16S rDNA V4 区研究能较好的研究分析水体细菌
群落多样性。本研究通过针对南明河河水中细菌
16S rDNA V4 区高通量测序，结果分析发现，河水中
细菌除了部分分类地位不明确的菌群和稀有菌群外
包含 327 个属的细菌，分布于 228 个科 11 个门内，

河水中细菌菌群极其丰富。目前研究报道［20 － 22］的
不同水体系统研究发现共出现过 22 个门类的细菌
菌群，分别是变形菌门、蓝细菌门( Cyanobacteria)、

拟杆菌门、放线菌门、疣微菌门、酸杆菌门、绿菌门、
绿弯菌门、纤维杆菌门(Fibrobacteres)、厚壁菌门、梭
杆菌门( Fusobacteria)、芽单胞菌门、黏胶球形菌门
(Lentisphaerae)、硝化螺菌门、浮霉菌门、螺旋体门
( Spirochaetes )、脱 铁 杆 菌 门 ( Deferribacteres )、

BＲC1、OD1、OP10、SＲ1 和 TM7，在本研究中发现在
南明河水中还存在古细菌中的泉古菌门菌群。

目前对细菌多样性分布的机制有两大类，一个
是 Beijerinch［23］提出的微生物具有全球性的分布特
征，但是只有环境条件合适，微生物才能够在新生境
中定居成功和大量繁衍。另外一个是与 Beijerinch
所提出的细菌全球性分布的观点相对应的是 meta-

群落假说［24 － 25］。该假说包含 4 个观点，其认为细菌
多样性是因扩散作用而联系在一起的一系列本地群
落的集合，它强调不同时空尺度(本地、区域)上群
落的结构和动态过程。在 meta-群落假说中，细菌群
落组成有两个影响因子:内部环境因子和外部环境
因子。内部环境因子指食物网中生物间的相互作用
及物种的随机动态等物种本身之间的影响因子，外
部环境因子指环境温度、主要离子浓度等外在因素。
目前认为在静置水里停留时间长的湖泊中细菌群落
主要受湖泊内部环境因子的影响，而相对的在流动
湖泊中则认为细菌多样性是内部环境因子和不同生
境间随机分布共同作用的影响［25］。本研究中随着
贵阳南明河河水流动的过程中，河水的外部环境因
子出现改变，通过主要菌群与外部环境因子的 ＲDA
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分析发现，不同环境因子对于不同菌群具有不同影
响，离子砷、镉含量提高促生芽孢杆菌属、罗思河小
杆菌属等 5 个菌属细菌，而汞却会抑制其的丰度。
汞、铅含量增加显著提高黄杆菌属、地杆菌属等 6 个
菌属的菌群丰度。水体富营养化，总磷、总氮含量的
提高，促进乳酸杆菌属、拟杆菌属等 7 个菌群丰度的
提高，而硝化螺菌属、鞘氨醇杆菌属 3 个属菌群的丰
度提高会降低总氮、总磷含量。在城市河流细菌多
样性的分布中，外部环境因子随着河流进去城区后
的流动变化显著，外部环境因子极大的影响了河流
细菌多样性。

城市河流在流经城区的过程中，细菌多样性会
随着环境因子的影响出现不同的变化。本研究发现
南明河流入城区前花溪大桥处细菌多样性指数较
低，而经过城区流出的乌当桥采样点细菌多样性指
数明显高于花溪大桥处。不同程度的人类活动对于
河流细菌群落结构具有不同的影响。在进入城区
前，花溪大桥采样点中，第Ⅲ簇内细菌菌属丰度较
高。在花溪南明河段存在大量沉水植物，河流主要
流经区域两旁主要是农田，农民释放一定农用抗生
素，存在部分的残留流入水体中，这些环境因素极大
影响了这一个河段的水体细菌群落结构。目前研究
发现，农杆菌属菌群生存在植物根的表面，依靠由根
组织渗透出来的营养物质。黄杆菌属和不动杆菌属
细菌广泛存在于水体、动物体和土壤等环境中，两个
种属细菌大多容易对抗生素等具有抗药性。因此第
Ⅲ簇内的农杆菌属、微小杆菌属、黄杆菌属和不动杆
菌属等菌属对水体环境表现较好的适应性，其菌群
丰度相对较高。在流出城区的乌当桥采样点，水体
的总氮、总磷含量显著增高，第Ⅳ簇内的菌属表现出
明显的丰度增高现象。用 ＲDA 分析菌属与环境因
子相 关 性 发 现，第 Ⅳ 簇 内 的 乳 酸 杆 菌 属
( Lactobaillus )、 Gillisia、 Kaistobacter、 DA101、
Microvirgula、Candidatus _ Nitrosophaera 和拟杆菌属
(Bacteroides)等 7 个菌属和总氮、总磷含量显著正相
关。目 前 研 究 报 道 乳 酸 杆 菌 属、Microvirgula、
Kaistobacter、 Gillisia、 拟 杆 菌 属、 Candidatus
Nitrososphaera 和芽孢杆菌属的细菌和糖代谢、氮代
谢、脂化酶、污水处理等密切有关，对于氮和磷表现
良好的适应性，因此经过城区河段，由于城区污水的
排放，增高河水中氮磷含量，导致乳酸杆菌属、
Microvirgula、 Kaistobacter、 Gillisia、 拟 杆 菌 属、

Candidatus Nitrososphaera 和芽孢杆菌属细菌丰度明
显增高。城市河流流入城区前，河水中含氮磷量较
低，水质清澈，导致在这样的生境处微生物生长受到
营养的限制，细菌多样性较低，而经过城区河段，由
于城区污水的排放，增高河水中氮磷含量，导致细菌
多样性增高，且细菌群落结构发生变化。而临近医
院的冠洲桥采样点，由于医院的排放污水影响了细
菌的生长，导致了该处细菌多样性的下降。

通过对城区河流细菌多样性的不同采样点研究
发现，城区河流受人类生活影响巨大，其河流流段在
不同采样点会出现较湖泊等复杂的环境因数，因此
为揭示城市河流的细菌种群类别与环境因子的相关
性，我们后续还需进一步对于城市河流细菌多样性
进行更多的调查，最终为城市河流生物修复治理提
供更为重要的依据。
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Association of bacterial diversity in city area of Nanming
river with environmental factors

Jing Tang#，Xiaorong Xu#，Chuanyu Shang，Xiaojuan Niu，Ximin Zhang，Yin Yi*

The Laborary of Plant Physiology and Development in Guizhou Province，Guizhou Normal University，Guiyang 550001，
Guizhou Province，China

Abstract:［Objective］ The aim of this study was to analyze the bacterial diversity of urban section of Nanming river as
well as to study relationship between the bacterial diversity and environmental factors． ［Methods］ The high throughput
sequencing on PCＲ-amplified 16S rDNA V4 fragments was used to determine the bacterial diversity of samples from five
sites of Nanming river． The ordination technique of redundancy analysis was used to analyze the effects of the
environmental factors on bacterial community composition． ［Ｒesults］ Diversity index analysis of bacterial community
composition in Nanming river showed that the Shannon-Wiener index of bacterial diversity in Nanmng Ｒiver was about
7. 5． The Shannon-Wiener index of 5 sampling site had an order as Wudang bridge ＞ Shuikou Si ＞ Wuyan bridge ＞ Huaxi
bridge ＞ Guanzhou bridge． Based on the sequencing results，there were 11 phyla (327 genera) in the samples，of which
proteobacterice (66. 1%±3. 30% ) was the dominant phyla，Gamma proteobacteria (54. 76%±4. 86% ) was the dominant
subgroup and Pseudomonas (16. 92%±0. 02% ) was the dominant genera． In addition，there are some flora and rare flora
undetermined． The result of ＲDA suggested that the influence of different environmental factors on different microbes were
different． Bacterial community Ⅳ had significant positive correlation with total nitrogen and total phosphorus in the
environment． ［Conclusion］ This research provides references for the association of bacterial composition and diversity
with environmental factors．
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