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摘要：【目的】探究三峡库区干流和支流水体硫氧化菌群落组成和多样性及其与水体理化性质的相关性。

【方法】于 2017 年 3 月在三峡库区支流和干流共选取 9 个采样点，测量各采样点水体理化参数，针对

水体样品的 soxB 基因进行系统发育分析、聚类分析和多样性分析，并分析水体理化性质与硫氧化菌群

落组成和多样性的相关性。【结果】克隆文库分析显示，本研究的三峡库区水体样品中硫氧化菌分属于

α-Proteobacteria 和 β-Proteobacteria 纲，其中 β-Proteobacteria 的硫氧化菌是群落构成主体，在干流和支

流的采样点中相对丰度均高于 95.6%。聚类分析和主坐标分析(PCoA)显示，各支流采样点之间以及支流

样点和其对应干流样点之间的硫氧化菌群落构成差异较大，而干流采样点间硫氧化菌群落构成差异较

小。Mantel 检验结果显示，硫氧化菌群落组成与水体的温度、盐度、溶氧量、藻含量和 pH 等理化参数

呈显著(P<0.05)相关。Pearson 相关性分析显示硫氧化菌的群落多样性与藻含量和 DIC 呈现显著负相关。

【结论】三峡库区支流和干流水体中硫氧化菌主要由 β-Proteobacteria 纲构成，库区干流水体中硫氧化

菌群落构成较为相似，而不同支流水体中的硫氧化菌群落构成差异较明显，并且支流和对应干流交汇处

的水体中硫氧化菌群落组成差异明显，水体理化性质是导致这一差异的重要原因之一。 
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硫元素是地球上最丰富的化学元素之一，是

构成生命体所必需的元素[1]。自然界中的硫元素主

要以单质硫、还原性无机硫化合物、含硫矿物和

有机硫化合物等形式存在。这些含硫物质的价态

分布范围为−2 价至+6 价[2]。在自然生态环境中，

生物和物理化学过程均能导致硫元素的价态转

换。其中，生物过程在推动硫元素地球化学循环

方面起关键作用[3–4]。 

微生物是生态系统的重要组成部分。它们在

自然界分布广泛，种类繁多，数量巨大，是构成

生态系统结构的基础[5–6]。同时，微生物在推动硫

的地球化学循环过程中发挥着重要作用[7]。它们能

利用环境中含硫化合物作为电子受体或供体进行

氧化或还原代谢，并将硫元素的价态进行转化，
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从而影响环境中的硫元素地球化学循环[8]。硫氧化

菌就是这样一类的微生物。它们能将低价态含硫

物质(H2S、S、SO3
2−、S2O3

2−等)氧化成更高价态的

硫化合物，最终形成硫酸盐(SO4
2−)[2]。硫氧化菌主

要通过 SOX 酶系统完成硫氧化过程，该系统包含四

种周质蛋白 SoxXA、SoxYZ、SoxB 和 Sox(CD)2
[9–10]。

其中，编码 SoxB 蛋白酶的关键基因 soxB 被广泛

应用于调查环境样品中硫氧化菌群落多样性，如

深海热液口[11]、盐碱湖泊[12]和工业废水[13]等。上

述研究发现硫氧化菌群广泛分布于各种自然环境

(包括极端热、盐环境)，并且它们的群落组成受控

于环境条件[12,14]。 

三峡工程是我国重要的水利水电工程。三峡

大坝建成后，形成了正常蓄水深度 175 m、总库容

393×108 m3、回水长度 660 km 的三峡水库。库区

水系发达，有支流 100余条，流域面积大于 100 km2

的支流 38 条[15]。由于支流和干流在空间分布和周

围环境特征上的差异，导致它们水体理化性质明

显不同[16–17]。这些理化参数差异进一步导致支流

水体微生物群落结构进入干流后发生显著变化，

并进而造成生态系统功能的改变[18]。硫氧化菌作

为生态系统中重要的功能微生物群落，它们在推

动库区水体硫元素地球化学循环方面作用关键。

然而，目前对于库区干流和支流水体的硫氧化菌

群落组成和多样性情况及其与水体理化参数的相

关性仍不清晰。因此，本研究将通过分析 soxB 基

因多样性，揭示三峡库区支流和干流中硫氧化菌

的群落组成和多样性，并初步探讨其与环境参数

的相关性。 

1  材料和方法 

1.1  采样点分布 

本研究于 2017 年 3 月在三峡库区共选取 9 个

采样点(干流 5 个点，支流 4 个点，图 1)。4 个支

流分别为百岁溪、九畹溪、沙镇溪、神农溪，在

每条支流距离河口约 2 km处选取一个点作为采样 
 

 
 

图 1.  采样点位置 

Figure 1.  Sampling locations. 
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点，分别记为 B1、B2、B3、B4，在每条支流与

干流交汇处选择一个点作为干流点，分别记为

M1、M2、M3、M4、M5。 

1.2  样品采集 

根据《水质采样技术规程》(SL 187-96)，在

每个采样点使用采水器采集表层水(约 0.5 m 处) 

0.5–1.0 L，并使水样通过直径为 45 mm、孔径为

0.22 μm 的微孔滤膜(Whatman，英国)，过滤完成

后将带有微生物量的滤膜装入 1.5 mL 无菌离心管

中，放置于干冰中保存，然后运往中国地质大学(武

汉)地质微生物实验室，保存于−80 °C 冰箱，用于后

续分析。另收集上述步骤滤液(约 40 mL)于 50 mL

采样瓶中，用于检测水体中主要阴阳离子浓度。

根据《含藻水给水处理设计规范》(CJJ 32-89)采集

表层水样 1 L 于圆柱形沉降桶，向其中加入 15 mL

鲁哥氏液(Lugols solution)固定藻类细胞，自然沉

降 24 h 后用于检测藻类含量。采集 40 mL 表层水

样通过预先使用马弗炉高温灼烧的直径为 45 mm、

孔径为 0.7 μm GF/F 玻璃纤维膜(Whatman，英国)，

将滤液保存于棕色玻璃瓶中，然后加入约 50 μL

浓磷酸，用于测量水体中溶解有机碳(DOC)的浓

度。采集表层水样装满 50 mL 棕色玻璃采样瓶(瓶

中不留气泡)，加入 100 μL 饱和氯化汞溶液，用于

测量水体中溶解无机碳(DIC)的浓度。另采集 2 份

50 mL 表层水样装入棕色玻璃瓶中，使用硫酸酸

化至水体 pH<2，分别用于测量水体中总氮(TN)

和总磷(TP)浓度。完成样品采集后，对所有离心

管和采样瓶作好样品号及相关测试参数的标记，

如“2017 年 3 月三峡 M1 TN”。 

1.3  水体理化参数测试 

现场测量水体理化参数，包括水体 pH 

(SX711 ，上海三信仪表，中国 ) 、水体温度

(TEMP)(SX711，上海三信仪表，中国)、光照强度

(TES-1335，TES，中国台湾)、水体浊度(TURB)(HI 

98703 ， HANNA instruments ，美国 )、电导率

(COND1)和总溶解固体(TDS)(SX713，上海三信仪

表，中国 )。使用 ICS600 离子色谱仪 (Thermo 

Fishier，美国)测量水体中主要的阴阳离子(Cl−、

SO4
2−、Na+、K+、Mg2+、Ca2+)。盐度表示为以上

6 种离子浓度的总和。根据碘量法测量水体中溶解

氧量[19]，使用碳氮分析仪(multi N/C 2100，Analytic 

Jena，德国)检测水体中 DOC 浓度。根据双指示剂

中和法测量水体中的 DIC 浓度[20]，根据磷钼蓝光

度法测量水体中的 TP[21]，根据碱性过硫酸钾消解

紫外分光光度法测量水体中的 TN[22]。将野外采集

的藻类计数样品 (自然沉降后的沉淀物 )定容至

30–50 mL，取 0.1 mL 滴入血球计数板，在 10×40

的显微镜下进行镜检计数[23–24]。 

1.4  主要仪器和试剂 

Bio-Rad T100TM PCR 仪(Bio-Rad，美国)，

Bio-Rad Gel Doc XR 凝胶成像仪(Bio-Rad，美国)，

ICS600 离子色谱仪 (Thermo Fishier，美国 )，

Eppendorf 5417 R 高速台式离心机(Eppendorf，德

国)，Fast DNA Soil-Direct Kit (MP BIO，美国)，

Axy Prep DNA Gel Extraction Kit (Axy-gen，美国)，

pGEM-T Easy Vector Systems (Promega，美国)。 

1.5  DNA 提取和 PCR 扩增 

使用 Fast DNA Soil-Direct Kit (MP BIO，美国)

提取样品总 DNA，所有操作参照说明书，以提取

的总 DNA 为模板，采用引物 710F (5′-ATCGGYCA 

GGCYTTYCCSTA-3′)与 1184R (5′-MAVGTGCCGT 

TGAARTTGC-3′)[25]进行 soxB 基因 PCR 扩增，扩
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增条件参照文献[1]。PCR 产物采用 1%琼脂糖凝

胶电泳检测，并在紫外灯下观察，切取目标条带

(约 500 bp)。使用 Axy Prep DNA Gel Extraction 

Kit (Axy-gen，美国 ) 纯化回收目标条带 PCR   

产物。 

1.6  克隆文库构建和系统发育分析 

克隆文库构建方法参照文献[26]。将上述纯化

回收的 PCR 产物连接到 pGEM-T 载体上(Promega，

美国)，并转化到大肠杆菌 DH5α 感受态细胞中，

将转化后的细胞均匀涂布到含有 100 μg/mL 氨苄

青霉素，80 μg/mL 的 X-Gal (5-溴-4-氯-3-吲哚基

-β-D-半乳糖苷)和 0.5 mmol/L IPTG (异丙基-β-D-

硫代半乳糖苷)的 LB 平板上，37 °C 过夜。针对每

一个采样点建立 1 个克隆文库，共 9 个克隆文库

(M1、M2、M3、M4、M5、B1、B2、B3、B4)，

在每个克隆文库中，随机挑选大约 50 个阳性克隆

子，然后进行 RLFP (restriction fragment length 

polymorphism，限制性片段长度多态性)分析[27]。

根据每一种 RLFP 带型，挑选出一个代表克隆子

送至上海生工武汉测序部进行测序。测序产生的

原始序列使用 BioEdit 进行修剪，修剪后的序列

需通过 BLASTx 在 NCBI (National Center for 

Biotechnology Information, http://www. 

ncbi.nlm.nih.gov)网站上进行比对，并选取有效的

soxB 序列。分类操作单元(即 operational taxonomic 

unit，简称为 OTU)以 98%的序列相似性进行划分。

OTU 划分使用 Mothur v1.34.1 软件 (Furthest 

neighbor 方法)[25,28]。 

选取每个 OTU 的代表性序列，将其翻译成氨

基酸序列，并与 NCBI 网络数据库中的同源氨基

酸序列进行比对。根据比对结果，选取相似性最

高的同源氨基酸序列作为参考序列，使用 BioEdit 

v7.0.9.0 软件[29]中 Clustal W 将参考序列和代表氨基

酸序列对齐并修剪整齐后，导入 MEGA v5.2 软件使

用最大似然法(JTT 模型)构建系统发育树，迭代运算

1000 次。此研究中测定的克隆序列均已经递交至

GenBank 中，登录号为 MF464113–MF464184。 

1.7  数据分析 

soxB 基 因 克 隆 文 库 的 覆 盖 度 使 用 公 式

C=1–n/N 计算(其中 C 为覆盖度，即 Coverage，n

为文库中只出现一次的克隆数量，N 为该文库克

隆总数)。稀释曲线(rarefaction curve)分析、聚类

分析、Mantel 检验、克隆文库多样性指数分析以

及主坐标分析(principal coordinates analysis，PCoA)

均使用 PAST (http://folk.uio.no/ohammer/past/)软

件。另使用 SPSS 22.0 分析硫氧化菌群落多样性指

数与环境变量的 Pearson 相关性。 

2  结果和分析 

2.1  水体理化性质 

9 个采样点的水体温度范围为 13.8–16.6 °C，

pH 范围为 8.1–9.3，盐度范围为 154.1–167.9 mg/L，

TN 的浓度范围为 2.4–4.0 mg/L，TP 的浓度范围为

0.1–0.2 mg/L。主要理化参数和离子浓度如表 1 所示。 

2.2  soxB 基因克隆文库分析 

本研究共筛选 406 个有效克隆子，属于 72 个

OTU。其中，M1、M2、M3、M4、M5、B1、B2、

B3、B4 分别具有 15、13、15、12、10、13、11、

7、18 个 OTU (表 2)。9 个 soxB 基因克隆文库的

覆盖度范围为 91%–100%。饱和曲线分析显示各

克隆文库用于分析的克隆数量达到或接近饱和

(图 2)。α-多样性指数(Chao-1、Shannon -Weaver’s、

Simpson’s diversity index)分析结果如表 2 所示。 
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表 1.  采样点信息及地球化学参数 

Table 1.  Geography and geochemical parameters of water in the Three Gorges Reservoir (TGR) 
Sample site M1 M2 M3 M4 M5 B1 B2 B3 B4 

GPS location  
(E/N) 

110°58.8′/ 
30°52.1′ 

110°50.8′/ 
30°53.0′ 

110°40.1′/
31°00.1′ 

110°21.5′/
31°03.3′ 

110°18.0′/
31°01.0′ 

110°57.0′/
30°53.7′ 

110°51.0′/ 
30°51.5′ 

110°37.3′/ 
30°58.6’ 

110°19.5′/
31°04.7′ 

Water temperature/  
°C 

14.3 14.4 14.4 15.1 13.8 16.6 15.7 16.6 16 

Conductivity/ 
(μs/cm) 

400.0 395.0 362.0 372.0 369.0 396.0 414.0 370.0 334.0 

DO/(mg/L) 21.7 20.3 23.3 23.7 23.7 27.3 22.3 26.0 30.7 

Algae content/  
(107 cell/mL) 

2.26 2.88 2.84 3.02 2.76 3.39 3.61 3.8 1.72 

Flow velocity/  
(cm/s) 

4.9 1.7 6.9 12.6 11.9 3.6 13.1 15.2 11.4 

TDS/(mg/L) 260.0 280.0 243.0 250.0 248.0 300.0 279.0 248.0 224.0 

pH 8.1 8.1 8.2 8.1 8.2 8.6 8.3 8.7 9.3 

Water chemical parameters/(mg/L) 

TN 3.4 3.4 3.4 3.5 4.0 3.8 3.9 3.4 2.4 

TP 0.2 0.1 0.2 0.2 0.1 0.1 0.2 0.1 0.1 

DOC 6.3 6.1 6.0 30.4 4.9 3.6 5.5 6.7 25.4 

DIC 96.0 124.8 124.8 121.6 128 112 121.6 118.4 96.0 

Salinity 167.4 164.2 166.1 167.9 167.9 161.8 166.5 159.8 154.1 

Concentration of major ions/(mg/L) 

K+ 2.6 2.4 2.4 2.5 2.4 2.3 2.4 2.3 2.2 

Na+ 20.8 18.0 18.3 18.5 18.3 18.1 18.1 16.0 15.9 

Ca2+ 45.7 46.5 47.2 47.7 47.7 45.8 48.3 48.1 41.1 

Mg2+ 11.3 11.4 11.6 11.6 11.6 11.0 11.6 11.0 11.4 

SO4
2− 53.4 53.0 53.2 54.1 54.3 51.5 52.5 52.7 57.0 

Cl− 22.7 22.4 22.8 23.2 23.1 22.9 22.9 19.8 20.1 
 

表 2.  三峡库区 9 个克隆文库的多样性指数 

Table 2.  Diversity indices of the nine clone libraries retrieved from the TGR water samples 
Clone libraries M1 M2 M3 M4 M5 B1 B2 B3 B4 

Library size (No. of clones) 47 47 45 40 45 43 49 39 51 

Coverage/% 91 94 96 95 98 91 98 100 94 

No. of observed OTUs 15 13 15 12 10 13 11 7 18 

Chao-1 17.0 13.8 15.2 12.2 10.0 14.2 11.0 7.0 18.4 

Shannon-Weaver’s diversity index 2.5 2.4 2.6 2.3 2.1 2.1 2.2 1.6 2.7 

Simpson’s diversity index 0.9 0.9 0.9 0.9 0.9 0.8 0.9 0.8 0.9 

 

系统发育分析显示三峡库区水体的硫氧化菌

群 落 主 要 分 属 于 β-Proteobacteria 和

α-Proteobacteria 两个纲。在 β-Proteobacteria 纲中，

主 要 包 括 Limnohabitans 、 Curvibacter 、

Pseudorhodofeax 、 Ottowia 、 Leptothrix 、

Thiobacillus 、 Lautropia 、 Cupriavidus 和

Polaromonas 共计 9个属；在 α-Proteobacteria纲中，

主要包括 Enhydrobacter、Pseudorhodoplanes 和 
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图 2.  三峡库区 9 个克隆文库的稀释曲线 

Figure 2.  Rarefaction curves of the nine soxB gene 

clone libraries retrieved from the TGR water samples.  

 

Rhodovulum 共计 3 个属(图 3)。 

β-Proteobacteria 是干流和支流采样点的主要

硫氧化菌群落，在每个克隆文库中的相对丰度均

高于 95.6% (图 4)。然而，在属级别上，干流采样

点之间和支流采样点之间，以及支流样点和其对

应的干流样点之间的硫氧化菌群落组成却有显著

差异(图 4)。在干流中，Limnohabitans 属和 Ottowia

属的硫氧化菌存在于所有 5 个采样点中，

Limnohabitans 属的硫氧化菌在 M1、M2、M5 点

的相对丰度分别达到 46.8%、61.7%和 33.3%，

Ottowia 属的硫氧化菌在 M3、M5 点的相对丰度分

别达到 32.6%和 28.9%。专性化能自养型细菌

Thiobacillus 存在于 M2、M3、M4、M5 这 4 个干

流点，相对丰度范围为 2.2%–11.8%。Leptothrix

和 Enhydrobacter 是干流中特有的属，前者仅存于

M3 点，且相对丰度为 2.2%，后者仅存于 M5 点，

相对丰度为 4.4%。在支流中，Limnohabitans 属和

Ottowia 属的硫氧化菌同样存在于所有 4 个采样点

中，Limnohabitans 属的硫氧化菌在 B2 和 B4 点中

则达到了 57.1%和 60.4%。而 Ottowia 属的硫氧化

菌在 B2 点的相对丰度达到 32.7%，在支流的其他

点均低于 13%。在干流中广泛分布的 Thiobacillus

属的硫氧化菌，却只存在于支流中的 B4 点，且相

对丰度仅占 3.8%。Polaromonas 的硫氧化菌只存

在于支流中，在 B4 中的相对丰度达到 24.5%。另

外，Rhodovulum 和 Pseudorhodoplanes 也是支流中

特有的属，均仅存在于 B4 点且相对丰度均为

1.9%。在 9 个采样点中，均有部分硫氧化菌属于

未归类的硫氧化菌，其相对丰度占 3.8%–38.5%。

另外，在 9 个采样点中均没有发现 Chlorobia、

γ-Proteobacteria 纲的硫氧化菌。 

2.3  统计分析 

聚类分析的结果显示，5 个干流样点分枝聚在

同一总枝上，但是支流 4 个采样点分枝较为分散，

并且支流采样点与其对应干流点不在同一分枝

(图 4)。根据主坐标分析(PCoA)显示，第一主坐标

(PCo-1)和第二主坐标(PCo-2)分别具有 25.2%和

20.6%的解释量，PCoA 的点状图(图 5)显示，库区

干流硫氧化菌群落组成较为相似，而支流点之间

以及支流点和对应干流点硫氧化菌的的群落组成

差异较明显，这与聚类分析的结果总体上相似。

Mantel 检测结果显示，硫氧化菌群落组成与温度、

盐度、溶氧量、藻含量、pH 均具有显著(P<0.05)

相关性(表 3)。 

α- 多 样 性 指 数 (Chao-1 、 Shannon-Weaver’s 

diversity index)与环境变量的 Pearson 相关性分析

结果显示，丰富度指数 Chao1 与 DIC 浓度

(r=−0.671，P<0.05)呈显著负相关，藻含量与丰富

度指数 Chao-1 和 Shannon 指数均呈负相关，相关

系数分别高达−0.810 和−0.805。 
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图 3.  soxB 基因编码的氨基酸序列系统发育树 

Figure 3.  Phylogenetic tree constructed by amino acid sequence translated from the soxB gene sequences in nine 
clone libraries. Maximum likelihood tree showing the phylogenetic relationships of the deduced SoxB protein 
sequences translated from the soxB gene clone sequences obtained in this study and their closely related sequences 
from the GenBank database. The numbers following OTU are employed to distinguish OTUs. The scale bar 
indicates the expected number of changes per homologous position. Bootstrap values of (1000 replicates) >50% are 
shown. The SoxB amino acid sequence from Aquifex aeolicus was used as outgroup. 



储巧玲等 | 微生物学报, 2018, 58(4) 591 

 

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn 

 
 

图 4.  三峡库区 9 个 soxB 基因克隆文库聚类分析和群落组成情况 

Figure 4.  Cluster analysis and community compositions of the nine soxB gene clone libraries retrieved from the 
TGR water samples. 
 

 

 
图 5.  9 个样点主坐标分析的二维散点图 

Figure 5.  Two-dimensional scatter figure of principal 
coordinate analysis (PCoA) on the nine clone libraries. 

表 3.  三峡库区水样中硫氧化细菌群落与环境参数

Mantel 检验分析结果 

Table 3.  Results of Mantel tests between sulfur-oxidizing 
bacterial population composition and environmental 
conditions of the TGR water samples 

Physico-chemical parameter R P 

Water temperature 0.344 0.023 

Conductivity 0.011 0.471 

DO 0.411 0.042 

Alga content 0.511 0.009 

Salinity 0.397 0.048 

Flow velocity −0.076 0.657 

TDS 0.351 0.070 

pH 0.458 0.033 

TN 0.158 0.359 

TP 0.037 0.564 

DIC 0.008 0.420 

DOC 0.277 0.168 
 

3  讨论 

本研究发现三峡库区水体硫氧化菌群主要以

β-Proteobacteria 为主。该研究结果进一步验证了

前人的研究结论：在淡水水体中 β-Proteobacteria

的硫氧化菌占主导地位，而在咸(盐)水体中硫氧化

菌群落主要由 α-Proteobacteria 构成[3,12,30]。值得注 

 

意的是本研究发现 Limnohabitans 属硫氧化菌在

支流和干流样点中广泛存在。Limnohabitans 属于

β- Proteobacteria[31–32]，它们广泛分布于淡水生态

系统 [33]。Limnohabitans 具有极强的环境应变能 

力[34–35]和快速生长繁殖和底物摄取的能力[36–37]。

另外，Limnohabitans 属微生物还可以利用藻类衍

生物作为唯一碳源维持生长，这是 Limnohabitans
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区别于其他硫氧化菌，在水生生态系统中占据优

势的重要原因[32]。 

虽然 Chlorobia 纲和 γ-Protobacteria 纲的硫氧

化菌是淡水环境广泛分布的硫氧化菌类型[3,38–39]，

但在本研究中未发现与之相似的硫氧化菌序列。

Chlorobia 纲的硫氧化菌都是严格厌氧的细菌[7]，

多发现于富硫化物水体、深海热液喷口、海口和

海湾等沉积中[40–42]，而本研究所取的水样，都来自

于表层水，采样点的溶氧量范围为 20.3–30.7 mg/L 

(表 1)，因此，Chlorobia 纲的硫氧化菌难以在表层

水体中发现。另外，γ-Proteobacteria 纲的硫氧化

菌绝大部分是紫色硫细菌，这类细菌广泛分布于

硫化物丰富并有光的厌氧环境中如海洋、富含硫

化物中性或碱性、高盐的极端环境中，如热泉喷

出物[3,43]。库区表层水体虽然光照充足，但是溶氧

充足，因而并不适宜 γ-Proteobacteria 纲硫氧化菌

的生存。 

微生物对于栖息地具有选择性，它们在各自

栖息的环境中生存进化，形成了与各自环境相适

应的群落特征。在本研究结果中，库区干流硫氧

化菌群落组成较为相似，而支流中硫氧化菌群落

组成差异较明显。这可能与环境因素有关，三峡

大坝的建成后，由于大坝的拦截作用使库区水环

境更加类似于湖泊相，表层水体理化性质更加具

有均一性[44]；而支流周边环境差异较大，例如，

沿岸山体的高度、森林的茂盛程度、外源输入到

水体中的物质的差异，都会影响水环境条件[45–46]，

进而影响浮游细菌的群落组成。水体理化性质的

变化往往导致细菌种群内部发生基因型演替，即

不同环境条件下，细菌种群由不同基因型的细菌

构成，这种基因型的变化使种群构成呈现截然不

同的外部特征[47]。在本研究中，支流和对应干流

交汇点的环境特征也表现出一定的差异，主要体

现在水体的温度、盐度、藻含量、pH。因此，支

流与对应干流交汇点的硫氧化菌的群落组成具有

一定的差异。前人对三峡支流香溪河中的细菌群

落组成的研究也发现，与碳、氮、硫循环相关的

功能基因在支流回水区和干流河口区具有较大的

差异，造成细菌群落组成差异的一个重要原因是

水体理化性质的空间分布不均匀性[48–49]。 

温度是影响微生物群落组成的关键环境因

子。不同细菌有其最适的生长温度，有研究表明，

水温的变化与浮游细菌的群落组成变化显著相

关，应用温度指标可以将冬季和夏季浮游细菌群

落区分开来，因此提出水温是触发浮游细菌群落

季节变化的重要环境驱动力[50]。也有学者认为温

度对土壤微生物群落组成也具有一定的影响[51]，

产生这些影响的原因可能是温度与细菌的基质供

给耦合，在一定范围内通过影响细菌对溶解有机

质的利用，从而改变了细菌的群落组成[52]。 

细菌生长也需要合适的酸碱环境，不同 pH 条

件对细菌具有一定的选择性，一项针对威斯康星

州 30 个湖泊的细菌群落的调查中显示，细菌群落

组成和 pH 显著相关[53]，在对下水道混凝土腐蚀过

程中(pH 值下降)硫氧化菌的群落演替的一项研究

发现，硫氧化菌的优势种属由 Thiothrix sp.、

Thiobacillus plumbophilus、Thiomonas intermedia

逐渐演变成嗜酸性的 A. Thiooxidan，因此推测出

混凝土表面的 pH 变化是硫氧化菌发生群落演替

的重要原因之一[54]。pH 对细菌群落组成的影响主

要是通过影响细菌对营养物的吸收、胞外酶的产

生和分泌来实现的[51]。关于盐度，前期有很多研

究已经表明，高盐水体中 α-Protobacteria 占主导

地位，而在淡水水体中 β-Protobacteria 占主导地
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位[55]。不同种群的硫氧化菌对于盐度变化的响应

各异，因此盐度也是影响微生物群落组成的重要

因素。 

除此之外，温度、盐度、pH 还能通过影响水

库中藻类的生长，间接影响硫氧化菌的群落组 

成[56–59]，这是由于藻类能在光合作用过程中释放

细胞可利用的有机碳，不同种群细菌对这类有机

碳的利用能力有所不同，使得这一环境变量对细

菌种群具有一定的选择性。例如在本研究中广泛

分布于 9 个采样点的 Limnohabitans 对藻类衍生物

较强的利用能力使其在 9 个采样点的硫氧化菌中

占据重要的地位[32]。藻类还可以通过呼吸作用释

放 CO2，降低水体的 pH，从而影响硫氧化菌的群

落组成[59]。Pearson 相关性分析结果显示，三峡库

区硫氧化菌的多样性与藻含量和 DIC 呈负相关。

藻类生物量的增加会影响水体有机物组成、溶氧

量和 pH，敏感细菌种类个体数量减少或者消失，

形成优势种，多样性降低[60]。溶解无机碳(DIC)作

为藻类的碳源，其浓度的增加可能会影响藻类繁

殖，导致藻类生物量的增加[61]；不仅如此，DIC

浓度的增加会使水体的 pH 升高，间接导致敏感种

群数目的减少和消失[62]。 

4  结论 

(1) 三峡库区水体硫氧化菌群落组成主要以

β-Protobacteria 为主；(2) 库区干流硫氧化菌群落

组成较为相似，而不同支流硫氧化菌群落组成差

异较明显，并且支流和对应干流交汇点的硫氧化

菌群落组成存在明显差异；(3) 支流和干流采样点

中硫氧化菌群落组成与水体的温度、pH、盐度、

藻含量显著相关；(4) 支流和干流采样点中硫氧化

菌种群多样性与藻含量和 DIC 呈显著负相关关系。 
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Diversity of sulfur-oxidizing bacteria in waters of the Three 
Gorges Reservoir, China 

Qiaoling Chu, Jian Yang, Hongchen Jiang* 
State Key Laboratory of Biogeology and Environmental Geology, China University of Geosciences, Wuhan 430074, Hubei 

Province, China 

Abstract: [Objective] To explore the composition and diversity of sulfur-oxidizing bacteria (SOB) community and 
its response to environmental variables in the mainstream and branches of the Three Gorges Reservoir (TGR). 
[Methods] A total of nine sampling locations were selected along the mainstream and branches of the TGR in 
March 2017. The physical and chemical parameters were measured on the sampled waters, followed by soxB 
gene-based phylogenetic analyses. The correlation analysis was performed between the physicochemical properties 
of the sampled waters and the composition and diversity of sulfur-oxidizing bacterial community. [Results] SOB in 
the collocted TGR waters belonged to α-Proteobacteria and β-Proteobacteria, with the the latter being dominant 
(relative abundance was higher than 95.6% in the studied mainstream and branch samples). Cluster analysis and 
principal coordinate analysis (PCoA) showed that the branch samples are scattered with each other and with their 
corresponding mainstream sample, while the mainstream sampls are relatively more centralized. The Mantel test 
showed that the SOB population composition was significantly (P<0.05) correlated with the measured 
physicochemical parameters (i.e. water temperature, salinity, dissolved oxygen, algal content and pH) of the water 
samples. Pearson correlation analysis showed that the community diversity of sulfur-oxidizing bacteria was 
negatively correlated with algal content and dissolved inorganic carbon (DIC). [Conclusion] The SOB in the 
branch and mainstream TGR waters mainly belongs to the Proteobacteria. The composition of the SOB populations 
is similar among the mainstream samples, whereas the SOB population composition in the branch samples differs 
with each other and with their corresponding mainstream samples. This situation is mainly caused by the 
characteristic physical and chemical properties of the TGR waters. 
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