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摘   要：【目的】揭示三峡附近支流和长江干流细菌群落组成，共现网络特征和对网络有重要作

用的中心节点微生物，进一步研究三峡上游水域细菌群落的代谢功能。【方法】本研究于长江北

岸四条一级支流和附近干流(香溪河、大宁河、朱衣河、梅溪河、长江干流)采集水样，基于 16S rRNA

基因 Pacbio 测序技术和生物信息学方法分析细菌群落结构，Tax4Fun 功能预测分析细菌群落的

代谢功能。【结果】(1) 长江三峡上游水域主要优势菌门为变形菌门(Proteobacteria，66.4%)、拟

杆菌门(Bacteroidetes，13.2%)和蓝细菌门(Cyanobacteria，6.2%)。变形菌门中，γ-变形菌最为丰富，

其次是 α-变形菌。多样性指数和丰富度指数表明研究区域微生物种类较为丰富。(2) 共现网络分

析结果表明，长江三峡上游附近水域网络具有“小世界”特征，鞘脂单胞菌科(Sphingomonadaceae)、

绿弯菌门 (Chloroflexi)、出芽菌科 (Gemmataceae)、弯曲杆菌 (Flectobacillus)和蟑螂杆状体科

(Cryomorphaceae)是对共现网络结构有重要作用的中心节点微生物，在群落结构和多样组成中扮

演着重要角色。(3) Tax4Fun 功能预测共发现 6 个一级功能和 42 个二级功能，长江三峡上游水域

细菌群落代谢比较活跃。【结论】长江三峡上游水域细菌群落多样性高，中心节点微生物多为稀

有微生物，稀有微生物在维持群落结构中发挥重要作用。细菌群落代谢功能分析表明，长江三峡

上游水域细菌群落代谢途径丰富，有益于水域的水体健康。了解微生物群落的分布和相互作用特
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征，将为长江生态系统的健康发展、水资源的利用和水环境的改善提供基础数据和科学依据。 

关键词：三峡上游水域；细菌群落结构；共现网络；Tax4Fun 功能预测  

Community structure and function predication of bacterial 
communities in the upper reaches of the Three Gorges of the 
Yangtze River 
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HE Xiaoqing* 
School of Biological Sciences and Biotechnology, Beijing Forestry University, Beijing 100083, China 

Abstract: [Objective] This paper aims to reveal the bacterial community structure in the Three Gorges of 

the Yangtze River, the topological properties of co-occurrence network and its hub microorganisms, and the 

metabolic functions of the bacterial community. [Methods] Water samples were collected from the 

mainstream and four tributaries (Xiangxi River, Daning River, Zhuyi River, and Meixi River) of the 

Yangtze River. PacBio 16S rRNA high-throughput sequencing and bioinformatics analysis were performed 

to elucidate the bacterial community structure and Tax4Fun was employed to predict the metabolic 

functions of the community. [Results] (1) The dominant phyla in the upper reaches of the Three Gorges of 

the Yangtze River were Proteobacteria (66.4%), Bacteroidetes (13.2%), and Cyanobacteria (6.2%). In 

Proteobacteria, Gammaproteobacteria was most abundant and followed by Alphaproteobacteria. The 

diversity index and richness index implied the rich microbial species in the study area. (2) Co-occurrence 

network formed a “small world” topology, and Sphingomonadaceae, Chloroflexi, Gemmataceae, 

Flectobacillus, and Cryomorphaceae were the central microorganisms which played a crucial part in 

maintaining the community structure and diversity. (3) A total of 6 functions in level 1 and 42 functions in 

level 2, which mainly involved in metabolism and genetic information processing, were found in Tax4Fun 

function prediction, suggesting the active metabolism of the bacterial community. [Conclusion] Bacterial 

community in the upper reaches of the Three Gorges was of high diversity, and the hub microorganisms 

were mainly rare microorganisms which played an important role in maintaining the community structure. 

The bacterial community in the upper reaches of the Three Gorges featured abundant metabolic pathways, 

which was beneficial to the health of the water body. Clarifying the distribution and interaction 

characteristics of microbial community could lay a scientific basis for the healthy ecosystem development, 

water resource utilization, and water environment improvement of the Yangtze River. 

Keywords: upper reaches of the Three Gorges; bacterial community structure; co-occurrence network; 
Tax4Fun function prediction 

微生物群落是水生生态系统的基本组成成

分，在能量流动和生物地球化学循环中起关键

作用[1]。微生物会影响碳、氮、磷和硫等元素

的循环，同时可以促进有机物的降解、污染物

转化以维持生态系统平衡[2]，并且微生物具有

多样性高和生物量大等特征，对环境变化敏感，
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因此微生物群落可以作为环境状态的标志[3]。

例如，密云水库中对家河和潮河受氮磷污染较

为严重造成反硝化细菌群落结构相似[4]；嘉陵

江微生物群落结构和功能组成在经过发电站后

改变[5]；九龙江的微生物群落结构在平水期、

枯水期和丰水期存在显著差异[6]，因此分析微生

物的群落组成和结构可以帮助了解环境状况。 

河流在大气、陆地和海洋的生物地球化学

循环中发挥重要作用，可以调节营养物质的运

输[7]。长江是我国第一大河流，由于经济的高

速发展和人为影响，例如工农业废水、生活废

水和雨水的排放，长江沿岸支流和干流都受到

不同程度的污染，破坏了长江沿岸生态环境[8]。

已有研究分析青海湖及其支流的细菌群落结构

和功能，发现湖泊微生物群落表现出大量的代

谢途径，河流底泥中的微生物群落在异源物质

的生物降解和代谢以及脂类代谢中更为丰   

富[9]。三峡附近支流的主要影响因素为 pH、溶

解氧，并且几条支流间存在显著的空间差异，

水体呈富营养化[10]。对南京长江支流分析群落

组成发现相比于平水期，丰水期的富营养化程

度较低[11]。研究三峡中游水体的群落结构和影

响因素，发现影响群落结构的主要环境因子是

溶解氧、水位和总氮[12]，并且长江干流的微生

物群落结构存在显著季节差异[13]。在水生生态

系统中，微生物有较高的遗传多样性并且在生

物地球化学循环中发挥关键作用，细菌在水生

生境中占微生物总数的 90%以上[1]，因此了解

细菌群落的组成结构和功能可以为了解长江地

区生态过程和环境状况提供理论依据。但是目

前长江流域水体微生物的研究主要集中在环境

因素(物理和化学因素)上，对长江附近支流细菌

群落之间的共现网络特征、中心微生物的重要

作用以及细菌群落的功能还知之甚少。 

本文于长江北岸三峡附近 4 条一级支流(香

溪河、大宁河、梅溪河、朱衣河)以及长江干流

采集水样，利用 Pacbio 三代扩增子测序技术，

研究 4 条支流和干流的细菌群落组成，揭示三

峡附近支流和长江干流细菌群落的共现特征和

对网络有重要作用的中心节点微生物，进一步研

究三峡上游水域细菌群落的代谢功能，为三峡水

域附近支流和长江干流环境治理提供依据。 

1  材料与方法 

1.1  采样点的描述和样品的采集 
香溪河、大宁河、梅溪河和朱衣河是三峡水

库上游的一级支流，采样时间为 2020 年 10 月。

香溪河(XX)全长 97.3 km，于香溪镇东侧注入长

江，上游为城镇，人口密度大，中游为山谷；

大宁河(DN)全长 202 km，从巫山县城注入长

江，大宁河水质达到《地表水环境质量标准》

(GB3838-2002)中的Ⅱ类标准，大宁河所处位置

高山居多，农村人口分散居住[14]；梅溪河(MX)

全长 161 km，从永安镇注入长江；朱衣河(ZY)

全长 31.4 km，从朱衣镇注入长江，水质为《地

表水环境质量标准》(GB3838—2002) Ⅲ类标 

准 [15]。本研究在 4 条支流和邻近干流共设置  

14 个采样点，分别为香溪河上游、中游和下游

(XX1、XX2、XX3)，大宁河上游、中上游和中

游(DN1、DN2、DN3)，梅溪河上游、中游和下

游(MX1、MX2、MX3)，朱衣河上游、中游和

下游(ZY1、ZY2、ZY3)及长江干流(CJ1、CJ2)  

(图 1)。将采样器放在水面下 0.5 m 处采集水样

并置于含有足够冰块的保温箱中，样品运输过

程中温度保持在 4 °C 以下。 

1.2  DNA 提取 
到达实验室后，取 500 mL 水样品通过  

0.22 μm 滤膜，富集有微生物的滤膜用剪刀剪

碎，并用土壤基因组抽提试剂盒(MP，美国)提

取基因组 DNA。1%的琼脂糖凝胶电泳检验 
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图 1  长江采样点位置 
Figure 1  Location of sampling sites in Yangtze 
River. 

 
DNA 质量，Nanodrop 1000 分光光度计检测

DNA 浓度，质量合格的 DNA 放在–20 °C 保存

用于下一步分析。 

1.3  16S rRNA 基因 Pacbio 测序 
16S rRNA 基因三代全长扩增子测序分析

微生物群落组成，在 PacBioRSII_SMRT 平台上

对 16S rRNA 基因的 9 个可变区进行全长扩增

子测序。使用 lima 软件根据 barcode 序列区分

各样本的数据，随后进行 SSR 过滤并使用

cutadapt 去除掉引物，利用 Uparse 软件对所有

样品的全部序列以 97%的一致性聚类成 OTUs，

筛选 OTUs 中出现频数最高的序列作为 OTUs

的代表序列，用 Mothur 方法与 SILVA 的

SSUrRNA 数据库对 OTUs 代表序列进行物种注

释分析(设定阈值为 0.8–1.0)，为让各个样品序

列数一致，按最小样本序列数进行抽平以降低

PCR 扩增所带来的误差，最终得到的 OTU 表用

于后续分析。本研究共获得 614 个细菌 OTUs，

16 个细菌门和 128 个细菌属。 

1.4  统计分析 
所有的统计分析都在 QIIME 或 R 语言中执

行，用 QIIME 自带的脚本计算 α 多样性指数，

基于 Bray-Curtis距离的 NMDS分析样本微生物

群落结构，用 ADONIS 分析检验不同支流之间

的微生物群落是否存在显著差异。LEfSe 分析

识别不同支流中的生物标记物种(biomarker)。

在 R 语言中用“ggplot2”包可视化不同分类水平

(门、属)微生物群落组成。为了研究长江三峡附

近流域微生物之间的共现模式，用 R 包

“picante”计算 Spearman 相关系数 r，选择相关

性较强的 OTUs (|r|>0.7，P<0.05)在门的水平上

构建共现网络，并在 Gephi0.9.2 上进行网络的

可视化[16]。用 R 包“igraph”计算度(节点的连接

数)、平均路径长度(网络中任意两个节点之间的

距离的平均值，其反映网络中各个节点间的分

离程度)、聚集系数(反映网络中节点的紧密关

系)、介数中心性(通过某个节点最短路径的数

量)、紧密中心性(反映某个节点到其他所有节

点的难易程度)、模块性(反映网络划分为模块

的程度)、网络直径(网络中两个节点间的最远

距离)等网络特征值。在 R 中生成和样品网络

相同边数和节点数的随机网络，比较样品共现

网络和随机网络的网络复杂程度[17]。度和紧密

中心性值高的节点视为共现网络中的中心节点

微生物[18]。基于 16S rRNA 扩增子序列在凌波

微课云平台上预测细菌群落微生物的代谢功能

(http://www. biomicroclass.com/)，并在 R 中用

“ggplot2”包可视化。 

2  结果与分析 

2.1  细菌群落的多样性和丰富度分析 

在本研究中，通过 Pacbio 高通量测序研究

长江三峡附近支流和干流的微生物群落，经过



 

 

 

杨艳等 | 微生物学报, 2022, 62(4) 1405 

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

过滤、引物和单向重复序列的切除共获得   

139 603 条有效的 16S rRNA 序列，以 97%的一

致性将所有序列聚类生成 OTUs，并计算样品的

微生物多样性和丰富度指数。Richness 指数

(XX=136，DN=151，MX=146，ZY=137，CJ=121)

表明大宁河的微生物丰富度最高 (图 2A)，

Shannon 指数(XX=3.896，DN=4.15，MX=3.489，

ZY=3.925，CJ=2.558)表明大宁河的微生物多样

性最高，干流的微生物多样性最低(图 2B)。通

过 Wilcoxon 秩和检验大宁河和长江干流的

Shannon 指数之间存在显著差异(P=0.040 2)，其

他支流和干流之间微生物多样性和丰富度没有

显著差异，总体上微生物比较丰富。样品的覆

盖率超过 0.98，说明测序深度足够并且一些稀

有种也包含在内。 

2.2  细菌群落组成和结构 
基于 Bray-Curtis距离的 NMDS分析说明各

采样点微生物的群落结构(图 3A)。一般情况下，

空间上距离较近的样品在图中分布较为紧密，

梅溪河、朱衣河和长江干流与上述特征一致。

通过 ADONIS 分析发现不同支流和干流的细菌

群落结构存在显著差异(P=0.003，R2=0.536 8)。

ADONIS 分析不同支流间 Bray-Curtis 距离的

显著差异，发现朱衣河和香溪河、大宁河和梅

溪河之间的微生物群落结构存在显著差异 

(表 1)，其他支流间微生物群落结构没有显著

差异。通过 LEfSe 分析确定组间显著差异物种，

发现 Ramlibacter，球形红杆菌属(Candidatus_ 

Aquirestis)，古字状菌属(Runella)，新鞘脂菌属

(Novosphingobium)和浮霉菌目(Planctomycetales)

在朱衣河中特异性富集 (图 3E)。Runella_sp_ 

NBRC_154 是香溪河的生物标记物种(biomarker)。

斜生四链藻(Tetradesmus_obliquus)和绿弯菌门

是大宁河的生物标记物种。 

 

 
 
图 2  支流和干流样品的 α 多样性指数 
Figure 2  Alpha diversity of samples of mainstream and tributaries. Richness index (A) and Shannon index 
(B) of mainstream and tributaries. XX: Xiangxi River (香溪河); DN: Daning River (大宁河); ZY: Zhuyi 

River (朱衣河); MX: Meixi River (梅溪河); CJ: mainstream of the Yangtze Rive (长江干流). 
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图 3  干流和支流的微生物群落结构及微生物群落的指示物种 
Figure 3  Microbial community structure and microbial indictors of the mainstream and tributaries. The 
differences in microbial community structure were analyzed by NMDS (A), community composition of 
bacteria in the phylum level (B), the family level (C), the genus level (D) and LEfSe analyses the differences 
of four tributaries (E). 

 
表 1  ADONIS 分析微生物群落结构差异 
Table 1  ADONIS analyses the differences of community structure 

Groups Df Sums of Sqs Mean Sqs F.Model R2 Pr (>F) 

ZY-XX 1 (4) 0.231 68 (0.284 91) 0.231 682 (0.071 227) 3.252 8 0.448 49 (0.551 51) 0.001 389 

ZY-DN 1 (4) 0.482 86 (0.775 62) 0.482 86 (0.193 90) 2.490 2 0.383 69 (0.616 31) 0.001 389 

ZY-MX 1 (4) 0.185 61 (0.317 60) 0.185 609 (0.079 401) 2.337 6 0.368 85 (0.631 15) 0.001 389 

XX-DN 1 (4) 0.508 83 (0.725 65) 0.508 83 (0.181 41) 2.804 9 0.412 18 (0.587 82) 0.1 

XX-MX 1 (4) 0.229 61 (0.267 63) 0.229 609 (0.066 908) 3.431 7 0.461 77 (0.538 23) 0.1 

DN-MX 1 (4) 0.379 23 (0.758 34) 0.379 23 (0.189 59) 2.000 3 0.333 37 (0.666 63) 0.2 
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在不同地点的样品中共发现 10 个主要菌

门，所有样品中的优势菌门为：变形菌门

(Proteobacteria，66.4%)、拟杆菌门(Bacteroidetes，

13.2%)和蓝细菌门(Cyanobacteria，6.2%)，共占

所有样品的 85.8%。疣微菌门(Verrucomicrobia，

5.1%)和放线菌门(Actinobacteria，4.3%)相对丰

度也较高(图 3B)。在香溪河上游到下游中，疣

微菌门和放线菌门呈递增趋势。在大宁河中，

大宁河上游，拟杆菌门(43.2%)相对丰度最高；

大宁河中上游，蓝细菌门(38.1%)是优势菌门并

且拟杆菌门大幅度降低；大宁河中游，变形菌

门(63.0%)相对丰度最高。梅溪河中，梅溪河下

游放线菌门降低。朱衣河中，朱衣河中游和下

游的蓝细菌门升高。长江干流 2 相比较于长江

干流 1 蓝细菌门和放线菌门丰度降低。 

在纲水平分析细菌群落组成，γ-变形菌纲

(Gammaproteobacteria，61.2%)是最丰富的优势

菌纲，其他依次是拟杆菌纲(Bacteroidia，13.1%)、

疣微菌纲(Verrucomicrobiae，5.1%)和 α-变形菌

纲(Alphaproteobacteria，4.9%) (图 3C)。 

筛选出属水平相对丰度排名前 30 的物种

进行分析，其中优势菌属为 Limnohabitans 

(36.6%)，樱桃球菌属(Cerasicoccus，4.8%)、弯

杆菌属 (Flectobacillus ， 2.8%) 和古字状菌属

(Runella，2.4%)。一些种属在一些样品中是优

势属，而在其他样品中含量很少或者不存在。

弯杆菌属在大宁河上游是优势属，樱桃球菌属

在香溪河中游和下游是优势属，而在其他样品

中含量很少(图 3D)。 

2.3  共现网络分析 
由于各支流微生物群落存在明显的非随机

共存模式，通过共现网络可以更好地展示微生

物共生模式的拓扑和分类学特征。分析结果表

明，80 个节点间有 198 条表示种间强相互作用

的连接(r>0.7，P<0.05)。通过计算网络特征值

以更好确定微生物之间相互作用的复杂模式，

平均路径长度(APL)是 3.746，网络直径(ND)

是 10，平均聚集系数(CC)为 0.362，模块化值

(MD)为 0.576，MD>0.4，说明该共发生网络

有模块结构。随机网络的 APL 为 2.919，CC

为 0.051，MD 为 0.395，可知长江各支流微生物

群落的共现网络的结构性大于随机网络(表 2)，

长江支流和干流的微生物共现网络有“小世界

特征” (即真实的微生物共现网络比随机网络更

聚集)[19]。 

网络中的节点主要属于 3 个菌门，变形菌

门、蓝细菌门和拟杆菌门，占所有节点的 87.5%，

也是细菌群落的优势菌门，当把网络中的所有

节点模块化时，所有节点可以分为 5 个模块  

(图 4A)。相同模块中节点间的相互作用要强于

和其他模块节点的相互作用。模块Ⅰ的节点主

要包括变形菌门和拟杆菌门。模块Ⅱ的节点主

要包括疣微菌门、变形菌门和蓝细菌门。模块

Ⅲ的节点主要为放线菌门、拟杆菌门和浮霉菌

门(Planctomycetes)。模块Ⅳ的节点为变形菌门、

拟杆菌门和放线菌门。模块 V 的节点主要为变

形菌门、蓝细菌门和酸杆菌门。基于网络中节

点的度和紧密中心性共有 5 个 OTUs 确定为中

心节点微生物，根据 Nyirabuhoro 等以微生物

在样本中的相对丰度将其划分为 6 个类群 [20]，

其中条件稀有物种(CRT)和总是稀有物种(ART)

为稀有物种(RT)，条件丰富物种(CAT)和总是丰

富物种(AAT)为丰富物种(AT)，还包括中间物

种(MT)和条件稀有和丰富物种(CRAT)，以确

定中心节点微生物所属类群。其中存在 2 个稀

有物种(表 3)，共现网络的中心节点微生物为：

鞘脂单胞菌科 (Sphingomonadaceae)、绿弯菌

门(Chloroflexi)、出芽菌科(Gemmataceae)、弯

曲 杆 菌 属 (Flectobacillus) 、 蟑 螂 杆 状 体 科

(Cryomorphaceae) (图 4B)。 
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表 2  长江样品共现网络和随机网络的网络特征值 
Table 2  Topological properties of the co-occurrence network and random network of the Yangtze River 

Network  Modularity Clustering coefficient Average path length Diameter Graph density Average degree 

Real network 0.576 0.362 3.746 10 0.053 4.175 

Random network 0.395 0.051 2.919 6 0.053 4.175 

 
 
图 4  长江三峡上游水域的共现网络 
Figure 4  Co-occurrence network in the upper reaches of the Three Gorges. (A) The nodes in network (right) 
are colored by phylum, (left) are colored by modularity class. (B) Distribution patterns of the“hub nodes”. 
 
表 3  共现网络的中心节点微生物 
Table 3  Lists of central species of co-ooccurrene network 

ID Phylum Class Order Family Genus Category 

OTU_18 Proteobacteria Alphaproteobacteria Sphingomonadales Sphingomonadaceae  CRAT 

OTU_22 Chloroflexi     CRAT 

OTU_102 Planctomycetes Planctomycetacia Unidentified Gemmataceae  CRT 

OTU_6 Bacteroidetes Bacteroidia Cytophagales Spirosomaceae Flectobacillus CRAT 

OTU_74 Bacteroidetes Bacteroidia Flavobacteriales Cryomorphaceae  CRAT 
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2.4  Tax4Fun 功能预测细菌群落代谢功能 
Tax4Fun 分析预测细菌群落的代谢功能，

所有样本细菌 KEGG pathway 丰度基本相似 

(图 5)。结果表明，主要功能基因家族与细胞进

程(cellular processes)、代谢(metabolism)、人类

疾 病 (human diseases) 、 环 境 信 息 处 理

(environmental information processing)、遗传信

息处理(genetic information processing)和有机

体系统(organismal systems)有关。在长江三峡

干流和支流中，和代谢、遗传信息处理有关的

基因相对丰度最高，与先前有关河流的研究结

果一致[13]。 

为了研究更多的功能信息，在 KEGG 第二层

级上研究代谢功能，主要的代谢功能有碳水化

合物代谢(carbohydrate metabolism)、能量代谢

(energy metabolism)和氨基酸代谢(amino acid 

metabolism)。同时，还存在核苷酸代谢(nucleotide 

metabolism)、脂代谢(lipid metabolism)、异源生 
 

 
 

图 5  Tax4Fun 预测细菌群落的功能(level 2) 
Figure 5  Bacterial community functions predicted by Tax4Fun (level 2).  
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物降解和代谢 (xenobiotics biodegradation and 

metabolism)、萜类和聚酮类代谢(metabolism of 

terpenoids and polyketides)、聚糖生物合成与代

谢(glycan biosynthesis and metabolism)、其他次

生 代 谢 产 物 的 合 成 (biosynthesis of other 

secondary metabolites)、复制和修复(replication 

and repair)、翻译(translation)、折叠，分类和降

解 (folding，sorting and degradation)、膜运输

(membrane transport) 、 信 号 转 导 (signal 

transduction)等。 

3  讨论 

3.1  长江三峡上游水域细菌群落组成与结构 
微生物多样性在维持河流生态系统的环境

和生态过程中非常重要[21]。在门水平上，变形

菌门和拟杆菌门广泛参与河流的生物地球化学

循环过程，符合国内外许多河流的优势菌门分

布的一般规律[21–24]。大多数变形菌门在有机物

分解和循环中有重要作用[25]，本研究中，变形

菌门中最为丰富的是 γ-变形菌纲，其次是 α-变

形菌纲，α-变形菌纲在富营养化的水体中含量

较高，其中鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)最

为丰富，能够利用有机物、固定氮和去除污染

物 [26–27]。拟杆菌门的数量仅低于变形菌门，拟

杆菌可以分解分子聚合物组成的溶解性有机物。 

香溪河、梅溪河、朱衣河和长江干流上中

下游微生物群落组成相似，说明采样位置对微

生物群落组成的影响较小，和但言等[23]发现嘉

陵江上下游对微生物群落组成影响较小的结果

相似。但是大宁河上下中游物种组成差异较大，

大宁河中游蓝细菌门急剧升高成为优势菌门，

说明中游水域富营养化严重，甚至出现蓝藻、

水华现象[28]，同时，绿弯菌门可以进行光合作

用，在富营养化的水域中含量较高[29]，斜生四

链藻含量丰富，说明相比其他支流，大宁河富

营养化较为严重，推测原因是大宁河位于属于

畜禽养殖大县的巫溪县且水电站下泄量不足，

水流量减少，削弱河流的自净能力。香溪河下

游朱衣河沙壤土杆菌属 (19.3%)相对丰度较高

的主要原因猜测是周边生活污水及工业废水的

排放。梅溪河上游和中游放线菌门含量较高，

放线菌易在有机质浓度较高的环境中生存[30]，

推测梅溪河上游和中游有机质含量较高。朱衣

河上游酸杆菌门含量丰富，推测朱衣河上游受

到重金属污染，同时，Ramlibacter 易富集在

有机物丰富的环境中，并且可以治理重金属污

染 [31]，浮霉菌目属于厌氧氨氧化菌，能够在

缺氧环境下利用亚硝酸盐氧化铵离子生成氮气

来获得能量，是污水处理中重要的细菌。新鞘

脂菌属可以去除水中的氮磷和有机物[32]，球形

红杆菌属也在脱氮过程中发挥重要作用[33]，说

明朱衣河受到氮磷和重金属污染较为严重。虽

然不同支流中，优势门的组成相同，但是同一

支流不同区域优势门相对丰度不尽相同，这与

不同支流及其上、中、下游的地理位置和周围

环境有关[34]。 

3.2  长江三峡上游水域细菌群落的共现网络 

微生物群落之间的相互作用在维持生态系

统功能和结构稳定方面起关键作用[35]，在共现

网络中，大多数节点属于变形菌门、蓝细菌门

和拟杆菌门，占所有节点的 87.5%。将节点的

度和介数中心性值都高的节点作为中心节点，

主要有鞘脂单胞菌目(Sphingomonadaceae)、绿

弯菌门(Chloroflexi)、出芽菌科(Gemmataceae)、

弯曲杆菌属 (Flectobacillus)和蟑螂杆状体科

(Cryomorphaceae)，这 5 类微生物的代谢物会

对其他微生物产生较强影响 [35]，与其他微生

物相比，这些微生物在维持网络结构和功能中

起重要作用。例如，鞘氨醇单胞菌属可以降解

环境污染物[36]，绿弯菌门参与 C 循环、N 循环
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和 S 循环等生物地球化学循环过程，出芽菌科

可以降解雨水中的氨氮等污染物[37]。同时，在

之前的研究中，也发现中心节点微生物在土壤

生态功能中的重要作用，其相对丰度与土壤功

能基因的丰度呈显著正相关，这些基因包括 C

固定、C 降解、C 甲醇、N 循环、P 循环和 S

循环等基因[38]，同时，在本研究中，绿弯菌门

(Chloroflexi，0.78%)和出芽菌科(Gemmataceae，

0.07%)在样本中平均相对丰度很低，表明稀有

类群也在网络结构中发挥着重要作用。已经有

研究表明，丰度较高的中心微生物通过数量变

化影响微生物群落的结构组成和多样性，丰度

较低的中心微生物通过介体功能、传递功能和

联络功能影响微生物群落的结构组成和多样 

性[39–40]，杨军组研究调查了 3 个水库的季节、

水深和生态过程对 4 个微生物类群(AT，RT，

MT，CRAT)的影响，发现稀有类群在丰度较

低时维持丰富度和多样性，稀有类群的高度多

样性和对环境变化的快速适应可以维持群落的

稳定，并研究了条件稀有菌群的时间变化模式，

拓展了细菌群落结构和组成的潜在机制 [20]。

因此在以后的研究中，不应该忽视稀有微生物

在微生物群落中的重要作用，也应该注重中心

节点微生物在生态功能中的重要作用，并且分

析缺少这些中心节点微生物生态系统功能会如

何变化。 

研究微生物群落的共现网络可以更好地认

识微生物之间的相互作用，长江三峡上游水域

的微生物共现网络和随机网络比较结果说明长

江三峡水域微生物群落具有非随机共现性，说明

确定性过程在微生物群落中起了重要作用[17]。

整个共现网络主要分为 5 个模块，模块Ⅰ的类

群可能参与碳循环、氮循环和磷循环，如噬氢

菌属(Hydrogenophaga)是具有脱氮除磷作用的

反硝化菌[41]；水小杆菌属(Aquabacterium)可以

降解碳氢化合物，如降解石油污染，同时具有硝

酸盐代谢能力[42]；多核杆菌属(Polynucleobacter)

存在于氮浓度高的废水中，具有脱氮能力[43]。模

块Ⅱ的类群和有机物的降解有关，如嗜糖假单胞

菌属(Pelomonas)和氮素有机物的去除有关[44]；

黄杆菌属(Flavobacterium)也具有脱氮功能，降

解石油污染[41]。模块Ⅲ的类群可能主要和富营

养化有关，如新鞘脂菌属(Novosphingobium)可以

降解微藻囊毒素[45]。模块Ⅳ的类群也是主要和

富营养化的修复有关，如湖丝藻属(Limnothrix)。

模块Ⅴ的类群可能和污染物的降解有关，如球衣

菌属(Sphaerotilus)降解污水中的有机物和有毒

物质[46]；湖沉积杆菌属(Limnobacter)可以氧化

硫。所以，长江三峡上游水域有较为复杂的微

生物群落结构和功能。 

3.3  Tax4Fun功能预测细菌群落的代谢功能 
通过 Tax4Fun 功能预测分析表明，样本中

存在丰富的新陈代谢相关基因，碳水化合物代

谢、能量代谢和氨基酸代谢 3 种代谢功能丰度

最高，有研究报道营养来源是影响河流微生物

群落结构的潜在动力[47–48]，和先前研究结果一

致。土壤和植物凋落物使河流中有机物积累，异

养细菌群落利用碳水化合物代谢途径分解有机

物[49]，如样本含量较高的鞘氨醇单胞菌属、拟

杆菌门和变形菌门可以降解有机物，进一步说

明研究区域有机物含量很高；氨基酸代谢有利

于微生物利用氨基酸等[50]，氨基酸是有机氮的

主要形式，它们的降解益于微生物的繁殖。对

于能量代谢途径基因，样本中微生物群落参与

固碳和光合作用的基因丰度较高，较高的光合作

用基因丰度表明样本中的自养固碳细菌较多，也

有研究认为硝酸盐呼吸与光合作用有关[51]，并

且采样时间为蓄水期，干流水体会倒灌进支流，

导致 NH4
+累积，表明研究区域含有较高的 NH4

+。

有研究发现，异源生物降解基因的丰度和异源
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生物降解率之间存在相关性，因此降解基因可

以作为异源物质及其代谢物存在的指标[52]。在

本研究中，异源生物降解和代谢和脂代谢途径相

对丰富，推测污染物和生物异源物质排放至沿岸

河流中，微生物通过该种途径降解吸收有机物和

污染物，说明长江三峡上游水域可能受到污染。 

4  结论 

本研究揭示了长江三峡上游水域 4 条支流

和干流的细菌群落组成结构以及共现模式。研

究发现 4 条支流和干流的细菌群落组成相似，

但是优势菌门的丰度不同，主要优势菌门为变

形菌门、拟杆菌门和蓝细菌门，多样性指数和

丰富度指数表明长江上游水域微生物资源丰

富，为长江水域健康发展奠定基础。 

长江三峡上游水域细菌群落存在共现特

征，鞘脂单胞菌科、绿弯菌门、出芽菌属、弯

曲杆菌属、蟑螂杆状体科是对共现网络有重要

作用的中心节点微生物，尽管相对丰度很低，

但是在维持细菌群落结构和功能中发挥重要作

用。长江三峡水域微生物群落具有非随机共现

性，确定性过程在细菌群落中发挥重要作用。 

通过 Tax4Fun 功能预测长江三峡附近水域

细菌群落的代谢功能，主要存在 6 个一级功能

和 42 个二级功能，碳水化合物代谢、能量代谢

和氨基酸代谢 3 种代谢功能丰度最高，长江三

峡上游细菌代谢较为活跃。本研究结果有助于

了解长江三峡上游水域现状，为长江三峡上游

水域生态健康和可持续发展提供理论依据。 
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