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摘要：【目的】为了解洪潮江水库浮游细菌群落组成、空间分布及其与环境因子的相互作用关系。【方

法】基于16S rRNA基因高通量测序技术，对洪潮江水库浮游细菌群落结构与多样性进行了分析，同步

对水体的理化指标进行检测。【结果】洪潮江水库共注释浮游细菌28门79纲168目243科325属85种。优

势门为变形菌门、放线菌门、蓝细菌门、疣微菌门、拟杆菌门、浮霉菌门，分别占比21.95%、21.30%、

17.98%、12.27%、11.72%、9.51%。基于Bray-Curtis距离的PCoA分析表明，洪潮江水库9个采样点可以

被分为3组，细菌群落呈现沿上下游梯度变化的趋势。perMANOVA检验显示，各组差异显著，但是各

组的多样性指数没有显著性差异。Mantel分析表明，透明度、浊度、总磷、亚硝酸盐氮、硝酸盐氮、叶

绿素a、pH、溶解氧、氧化还原电位、比电导、总溶解固体以及营养状态会显著影响浮游细菌群落结构。

【结论】洪潮江水库浮游细菌空间分布特征是自然环境理化因子和农业活动综合作用的结果。研究结果

对了解浮游细菌群落空间格局及其对人类活动的响应，以及水库管理具有科学参考价值。 
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浮游细菌是指水体中营浮游生活的原核生

物类群，尽管绝大多数的浮游细菌个体大小只有

0.2–2.0 μm，但是它们在水生生态系统生物地球

化学循环中具有极其重要的作用[1–2]。作为生态系

统中的初级生产者，浮游细菌(例如蓝细菌)通过

光合作用合成有机物。生态系统的正常运行离不

开稳定的微生物群落结构。在水体中，微生物能

够分解有机质，并将其转化为无机营养盐，过量

的营养盐转化会导致水体富营养化，造成水华暴

发，破坏水域系统的稳态。由于水体的微生物结

构相对简单且空间分布结构较为松散，所以浮游

微生物对水体环境变化极为敏感。也正因如此，
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人们将水体浮游微生物当作水体理化性质和水

生态的重要环境指示物[3–5]。 

洪潮江水库又名星岛湖，坐落在南流江下游

的一条主要支流洪潮江上，坝址位于广西北海市

合浦县星岛湖镇。控制集雨面积 402 km2，总库

容 7.14 亿 m3。是一座以灌溉为主，兼顾发电、

防洪、旅游等综合利用的大(二)型水利枢纽工程。

洪潮江水库是北海市主城区、合浦县以及钦州市

钦南区那思镇的规划饮用水水源地。近年来，由

于放火烧山造成库区沿岸严重水土流失，非法采

矿造成水土流失，无证无序过度捕捞、单一树种

(速生桉)种植，库区投饵网箱养鱼造成水体富营

养化污染水体，畜禽养殖场产生的污水污染物直

排污染水体等问题，洪潮江水库正面临一定的环

境压力，严重威胁水库水生态环境安全。目前相

关学者对洪潮江水库氮磷时空分布 [6]、浮游生  

物[7]以及富营养化[8–9]进行了分析与评价，发现工

农业污染正加速水库水质的富营养化进程。然

而，作为水体生态系统中重要的组成部分，目前

尚未有关于洪潮江水库浮游细菌的相关报道。 

全面了解水生态系统中浮游细菌群落多样

性、分布特征及其对环境因子的响应，对于管理

和维护水域生态环境具有深远的意义。因此，本

研究基于 16S rRNA 基因高通量测序技术，对洪

潮江水库浮游细菌群落组成、多样性、空间分布

特征及其影响因素进行了分析，以期为保护洪潮

江水库水生态环境提供科学参考。 

1  材料和方法 

1.1  水体样本采集和理化指标测定 

于 2019 年 4 月在洪潮江水库设置 9 个采样

点，分布于整个库区(图 1)，其中 S1 和 S3 为上

游站点 (US)，S2、S4、S6 位于水库中游 (MS)， 

 

 
 

图 1.  洪潮江水库采样点示意图 

Figure 1.  Sampling sites in Hongchaojiang Reservoir. 
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S5、S7、S8、S9 位于水库下游(DS)。使用采水器

采集表层(0.6 m)水样 2 L，其中 500 mL 水样经

0.22 μm 微孔滤膜过滤，液氮速冻运输后置于

–80 °C 冰箱用于 DNA 提取，其他水样用于理化

指标测定。参照标准方法 [10–11]，测定水样总氮

(TN)、铵氮 (NH3N)、总磷 (TP)、高锰酸盐指数

(CODMn)以及叶绿素 a 含量(Chlo)、总硬度(TH)、

亚硝酸盐氮(NO2N)、硝酸盐氮(NO3N)、总有机

碳(TOC)等理化指标。透明度(Trans)采用塞氏盘，

浊度(Turb)采用浊度计，水温(WT)、pH、溶解氧

(DO)、氧化还原电位(ORP)、比电导(SPC)、总

溶解固体(TDS)、盐度(Salinity)采用 YSI proplus

现场测定。采用综合营养状态指数法进行水质评

价[12–13]。 

1.2  高通量测序 

从样本中提取基因组 DNA 后，用带有 barcode

的特异引物扩增 16S rRNA 的 V3+V4 区。引物序

列 341F：CCTACGGGNGGCWGCAG； 806R：

GGACTACHVGGGTATCTAAT。后对 PCR 扩增产

物切胶回收，用 QuantiFluorTM 荧光计进行定量。

将纯化的扩增产物进行等量混合，连接测序接头，

构建测序文库，利用广州基迪奥生物科技有限公司

Hiseq2500 PE250 上机测序。 

1.3  统计分析 

测序得到 raw reads 之后，使用 FASTP 

(https://github.com/OpenGene/fastp)对低质量 reads

进行过滤，然后运用 FLASH 进行组装和 QIIME

再过滤，以保证利用最有效数据聚类成 OTU。

使用 UPARSE 流程以 97%相似性将优化序列划

分可操作分类单元(OTU，operational taxonomic 

units)，采用 RDP classifier 贝叶斯算法对照 Silva

数据库以 80%置信度对 OTU 代表序列进行物种

分类注释。为避免各样品生物量的差异，按最小

样本序列数进行样本序列抽平处理，得到标准化

数据进行后续统计分析。基于 OTU 进行稀释性曲

线分析，计算覆盖度(Coverage)、Chao1 丰富度指

数和 Shannon-Weiner 多样性指数。采用单因素方

差分析进行不同分组细菌多样性指数显著性检

验，利用 R 语言“Vegan”软件包做基于 Bray-Curtis

距离的 PCoA 分析，通过 Person 相关分析和 Mantel

分析研究环境因子与细菌群落的关系。 

2  结果和分析 

2.1  水体理化性质 

洪潮江水库春季 9个采样点的水体理化指标

见表 1。各站点透明度(Trans)总体表现出上游低

而下游高的趋势，在 S1 站点最低，S5 站点最高，

分别为 0.5 m 和 1.3 m；浊度(Turb)在 S1 站点最

高，S9 站点最低，分别为 22.7 NTU 和 5.04 NTU；

总磷(TP)和叶绿素 a (Chlo)含量上游高而下游

低，总磷最高值为 S1 (0.038 mg/L)，最低值为   

S9 (0.01 mg/L) ， 叶 绿 素 a 最 高 值 为 S3     

(43.046 mg/m3)，最低值为 S6 (8.4294 mg/m3)；其

他指标未见明显规律。采用综合营养状态指数法

(TLI)进行水质评价发现，除上游 S1、S3 站点的

TLI>50，为轻度富营养外，其他站点均为中营养

型[30≤TLI(∑)≤50]，主要是由于 S1、S3 的透明

度(Trans)较低，而叶绿素 a(Chlo)含量较高所致。

各站点 TLI 均值为 46.14，总体营养状态处于中

营养化状态。 
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表 1.  洪潮江各采样点水体理化因子 

Table 1.  Physicochemical factors of water samples in the Hongchaojiang Reservoir 

Samples S1 S2 S3 S4 S5 S6 S7 S8 S9 

Trans/m 0.5 0.75 0.6 0.6 1.45 0.7 1.2 1.2 1.3 

Turb/NTU 22.7 11.6 21.6 17.1 5.79 21.3 7.46 6.39 5.04 

TP/(mg/L) 0.038 0.014 0.07 0.03 0.02 0.02 0.01 0.021 0.01 

TH/(mg/L) 9.22 13.3 17.4 10.5 11 10 9.42 9.22 11.1 

TN/(mg/L) 0.79 0.84 0.86 0.81 0.8 0.83 0.91 0.85 0.79 

NO2N/(mg/L) 0.021 0.025 0.05 0.032 0.019 0.029 0.019 0.018 0.015 

NO3N/(mg/L) 0.385 0.548 0.598 0.594 0.56 0.543 0.545 0.583 0.55 

NH3N/(mg/L) 0.12 0.104 0.192 0.157 0.168 0.147 0.115 0.131 0.136 

CODMn/(mg/L) 2.95 3.79 3.03 2.78 1.94 2.77 2.53 2.36 2.4 

Chlo/(mg/m3) 39.3254 25.2497 43.046 18.0858 20.9164 8.4294 15.3548 11.2681 8.6198 

WT/°C 27.1 28.2 27.8 27.6 28.4 28 27.1 26.3 26.1 

pH 7.97 8.41 9.18 8.96 8.61 8.91 8.39 8.48 8.82 

DO/(mg/L) 8.45 9.49 9.053 9.7 9.88 10.1 9.2 10.01 9.82 

ORP/mV 238.6 112.8 51.6 78.9 85.3 98.6 106.8 119.8 98.8 

SPC/(μS/cm) 42.7 43.6 68.2 46.1 39 44.5 40.4 40.5 39.5 

TDS/(g/L) 27.3 27.95 44.2 29.9 25.35 29.25 26 26 26 

Salinity/% 0.002 0.002 0.003 0.002 0.002 0.002 0.002 0.002 0.002 

TOC/(mg/L) 3.068 2.898 2.939 4.3055 2.61 2.7185 2.001 2.266 2.328 

TLI 54.62156 46.98365 57.57332 48.91343 44.25194 42.66739 40.52824 42.40992 37.27673 

 

2.2  细菌种类组成与多样性 

对洪潮江水库水体样品获得的数据进行处

理，得到有效序列总计 936565 条，每个样品的序

列为 77970–133598，稀疏曲线表明 9 个样品的曲

线趋向平坦，说明测序深度合理，能反映水体的

细菌种类组成。 

所得 2036 个 OTU，经物种注释，隶属于    

28 门 79 纲 168 目 243 科 325 属 85 种，大部分

OTU 未能注释到种水平。在门水平，优势门为

变 形 菌 门 (Proteobacteria) 、 放 线 菌 门

(Actinobacteria)、蓝细菌门(Cyanobacteria)、疣微

菌门(Verrucomicrobia)、拟杆菌门(Bacteroidetes)

和浮霉菌门(Planctomycetes)，分别占比 21.95%、

21.30%、17.98%、12.27%、11.72%、9.51%，合

计 94.73%。其余门占比均小于 2%。各门的分布

如图 2 所示。 

洪潮江水库浮游细菌的多样性指数见表 2，

由表 2 可知全部样品的覆盖率指数大于 99%，表

明测序结果有较好的代表性。方差分析表明，各

指数在不同区域的差异不显著(P>0.05)。 

2.3  群落结构 

基于 Bray-Curtis 距离的 PCoA 分析表明，洪

潮江水库 9 个采样点可以被分为 3 组，分别是上

游的 US 组(S1，S3)，中游的 MS 组(S2，S4，S6)，

以及下游的 DS 组(S5，S7，S8，S9)。第一轴解释

了 43.49%的群落变异，第二轴解释了 23.86%的

群落变异，排序图能反映大部分的群落变异信息。

第一轴主要呈现洪潮江浮游细菌群落沿上下游变 
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图 2.  洪潮江水库各站点水体中细菌门的组成 

Figure 2.  Bacterial taxa composition (phylum level) in water of Hongchaojiang Reservoir. 
 

表 2.  浮游细菌群落的多样性指数 

Table 2.  Diversity index of the bacterioplankton community 
Group Site Sobs index Shannon index Simpson index Chao index Ace index Goods_coverage index 

US S1 1203 6.741929 0.972995 1550.357 1632.688 0.995387 

US S3 1107 6.649586 0.970162 1470.951 1456.885 0.995864 

MS S2 1008 6.576111 0.971958 1333.19 1357.475 0.996162 

MS S4 1169 7.200611 0.985372 1537.765 1545.107 0.995738 

MS S6 1123 6.749084 0.977504 1635.468 1527.97 0.995415 

DS S5 1072 6.83987 0.979151 1391.444 1375.152 0.996251 

DS S7 1115 6.567637 0.972896 1488.5 1493.219 0.995724 

DS S8 1066 6.668293 0.976147 1408.366 1397.403 0.996149 

DS S9 1090 6.883389 0.979686 1403.636 1412.684 0.996148 

 

化的趋势(图 3)。perMANOVA 检验显示，各组差

异显著(F=4.6213；R2=0.6064；P=0.0010)。对三组

样本差异的细菌进行统计分析，发现 US 与 MS 差

异 细 菌 有 疣 微 菌 门 (Verrucomicrobia) 和

Patescibacteria 门，疣微菌门(Verrucomicrobia)与

Patescibacteria 门在 MS 组均显著高于 US 组；US

与 DS 差异细菌有蓝细菌门(Cyanobacteria)和疣微

菌 门 (Verrucomicrobia) ， 其 中 蓝 细 菌 门

(Cyanobacteria)在 DS 组中显著低于 US 组，而疣微

菌门(Verrucomicrobia)在 DS 组中显著高于 US 组；

DS 与 MS 差异细菌有浮霉菌门(Planctomycetes)，

其在 DS 组中显著低于 MS 组(图 4)。 

 

 
 
图 3.  浮游细菌群落结构的主坐标分析 

Figure 3.  PCoA analysis of bacterioplankton 
community structure. 
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图 4.  各组样品中细菌(门水平)差异分析 

Figure 4.  Analysis of bacterial differences at phylum level between each group. 

 

2.4  浮游细菌群落结构及功能与环境因子关联

分析 

Mantel 分析表明，透明度(Trans)、浊度(Turb)、

总磷(TP)、亚硝酸盐氮(NO2N)、硝酸盐氮(NO3N)、

叶绿素 a (Chlo)、pH、溶解氧(DO)、氧化还原电

位(ORP)、比电导(SPC)、总溶解固体(TDS)、综合

营养状态指数(TLI)会显著影响浮游细菌群落结构

(图 5，P<0.05)。 

为进一步了解浮游细菌群落响应环境的特

征，对各细菌门与环境因子进行相关性分析。结

果显示，变形菌门(Proteobacteria)与溶解氧(DO)

呈显著的负相关；放线菌门(Actinobacteria)与 TOC

呈显著负相关；蓝细菌门(Cyanobacteria)与浊度

(Turb) 和总磷 (TP) 呈显著正相关；疣微菌门

(Verrucomicrobia)与浊度(Turb)、总磷(TP)、叶绿

素 a(Chlo)呈显著正相关，与溶解氧(DO)呈显著负

相关；拟杆菌门 (Bacteroidetes) 与亚硝酸盐氮

(NO2N)、铵氮(NH3N)、pH、比电导(SPC)、总溶

解固体 (TDS)呈显著正相关，与氧化还原电位

(ORP)呈显著负相关。详见图 6。 

3  讨论 

为了解洪潮江水库水质状况，采用综合营养

状态指数法进行评价，发现水库 TLI 均值为 46.14，

处于中营养化状态，与张益峰等[9]基于浮游植物的

评估结果(生物量为 1.47 mg/L，其中中营养型范围

1–3 mg/L)基本一致。2004 年以后随着经济快速发

展，造成大量氮、磷营养盐排入水体，库区富营

养化严重，地表水环境质量标准由Ⅱ类以上下降

到Ⅲ类、Ⅳ类[8]。放火烧山种植速生桉和非法采矿 
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图 5.  环境因子相关性及环境与群落关系的 mantel 分析 

Figure 5.  Correlation of environmental factors and mantel analysis of relationship between environment and 
bacterioplankton community. 
 

等活动造成的水土流失极其严重，以及生活废水、

养殖污水直排入库等为主要原因[7]。该结果表明洪

潮江水库近年的一系列管理措施取得了一定的效

果，如投饵养殖的取缔，以及以鲢鳙为主体的“净

水渔业”的实施，使库区水质能得到一定的恢复。

洪 潮 江 水 库 浮 游 细 菌 主 要 由 变 形 菌 门

(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)、蓝

细 菌 门 (Cyanobacteria) 、 疣 微 菌 门

(Verrucomicrobia)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、浮

霉菌门(Planctomycetes)组成，分别占比 21.95%、

21.30%、17.98%、12.27%、11.72%、9.51%。与

丹江口水库[14]和三峡水库[15]优势菌门组成类似，

也符合典型湖泊、河流等淡水水体中浮游细菌群

落组成的规律[16]。由此可知，淡水生境可能拥有

相似的优势菌门组成。但是洪潮江水库第一优势

菌门为变形菌门(Proteobacteria)，而丹江口水库和 
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图 6.  细菌门与环境的相关性(丰度排名≤15) 

Figure 6.  Relationship between bacteria and environment factors at phylum level (Abundance ranking≤15). Blue 

represents negative correlation, while red represents positive correlation. *represents significant correlation (P<0.05) 
and ** represents extremely significant correlation (P<0.01). 
 

三 峡 水 库 第 一 优 势 菌 门 为 放 线 菌 门

(Actinobacteria)。而在太湖等富营养化较高甚至出

现蓝藻水华的水域，蓝细菌门(Cyanobacteria)往往

成为优势菌门[17]。变形菌门的部分种类通过固氮

和脱氮作用在全球氮平衡中发挥重要作用[18]。放

线菌门的某些物种利用葡萄糖，并具有异养硝化

作用，在营养和能量循环中起着关键作用[19]。从

蓝细菌门的相对丰度来看，洪潮江水库累积的工

农业污染使得该水体正处在富营养化进程之中。

这些类群的细菌的生态功能可能是其在淡水生境

中广泛分布的原因。蓝细菌门种类由于可引起蓝

藻水华而受到广泛关注，其会对饮用水安全造成

重大威胁，同时也可能引起其他病原微生物暴发，

对库区的养殖活动造成影响。因此对于水库管理

而言，应定期监测蓝细菌门细菌的丰度变化。 

PCoA 分析表明，洪潮江水库 9 个采样站点

的浮游细菌可以划分为 3 个组，第一组 2 个站点

位于水库上游库汊区，第二组 3 个站点位于水库

中游，第三组 4 个站点位于水库下游。浮游细菌

群落结构空间分布呈现上下游梯度格局。造成这

一空间分布的原因可能与水质的理化因子和农

业活动有关。上游库汊区(S1，S3)营养状态受网

箱养殖、围汊养鸭等生产活动的影响，大量氮、

磷营养盐排入水体，呈现富营养化[6–7,9]，使得上
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游与其他区域显著区分(图 3)。而下游区域(S5，

S7，S8，S9)为净水渔业示范区，通过投放鲢、

鳙鱼进行不投饵的生态养殖，大量研究表明鲢鳙

具有调控水体细菌尤其是蓝藻的能力[20–22]，使得

下游与中游的细菌群落组成进一步分化。统计分

析发现造成上游与下游差异细菌主要是蓝细菌

门(Cyanobacteria)和疣微菌门(Verrucomicrobia)，

其中蓝细菌门(Cyanobacteria)在下游的相对丰度

显著低于上游，而疣微菌门(Verrucomicrobia)在下

游的相对丰度显著高于上游。蓝细菌作为富营养

化的指示物种，其分布特征说明净水渔业的实施

产生了一定的效果。值得注意的是，对三个区域

的多样性指数进行比较发现各指数均不存在显

著性差异。表明各区域之间发生了一定程度的物

种替代使得物种多样性水平未发生改变而群落

结构呈现显著的变化。 

微生物对水环境因子的变化非常敏感，水体

中浮游细菌群落受到复杂的生物和非生物过程

影响，比如溶解氧、pH、温度、水体营养状态、

叶绿素 a、浮游生物相互作用等[23–24]。自然环境

理化因子和工农业活动综合作用是造成洪潮江

水库浮游细菌空间分布特征的主要原因，工农业

活动会通过促进自然环境理化因子的改变，进而

影响浮游细菌的生长与分布。Mantel 分析显示洪

潮江水库浮游细菌群落分布主要与透明度

(Trans)、浊度 (Turb)、总磷 (TP)、亚硝酸盐氮

(NO2N)、硝酸盐氮(NO3N)、叶绿素 a (Chlo)、pH、

溶解氧(DO)、氧化还原电位(ORP)、比电导(SPC)、

总溶解固体(TDS)、营养状态(TLI)等环境因子显

著相关，表明浮游细菌群落组成由于受多种环境

因子的共同影响而呈现不同的变化。总磷(TP)、

亚硝酸盐氮(NO2N)、硝酸盐氮(NO3N)、叶绿素 a 

(Chlo)、透明度(Trans)、浊度(Turb)及营养状态指

数(TLI)是水体营养状态的综合反映。已有大量研

究表明水体营养状态是影响浮游细菌群落的主

导因子[24–26]。溶解氧是影响水体细菌生存和繁殖

的重要指标之一，因而成为影响洪潮江水库浮游

细菌的主要环境因子之一。肖汉玉等 [27]在乐安

江，Spietz 等[28]在胡德运河也发现了溶解氧在塑

造水体细菌群落中的重要作用。本研究中 pH 会

显著影响洪潮江水库浮游细菌群落，其与拟杆菌

门(Bacteroidetes)、绿弯菌门(Chloroflexi)呈显著正

相关，与螺旋体门(Spirochaetes)呈显著负相关。

除了直接影响外，pH 还与亚硝酸盐氮(NO2N)、

硝酸盐氮 (NO3N)以及氧化还原电位 (ORP)呈现

显著的相关性，表明其会通过这些环境因子间接

对细菌群落产生影响。阴星望 [29]在丹江口水库

亦发现类似的现象：pH 是影响丹江口库区浮游

细 菌 群落组成的重要因素，其中拟杆菌门

(Bacteroidetes)与 pH 呈显著性正相关。在相关的

研究中，细菌群落的组成变化更多由温度驱   

动[30–31]，温度可影响细菌生长。然而本研究中未

发现浮游细菌空间分布受水温的影响，可能是本

研究仅牵涉一个季节，各站点温度差异较小。因

此为更全面了解浮游细菌群落动态及其影响因

素，还有待对洪潮江水库浮游细菌的季节、年度

变化进行持续研究。 
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Spatial distribution of bacterioplankton community in 
Hongchaojiang Reservoir and its relationship with environmental 
factors 

Lei Zhou2#, Yusen Li1,2#, Xiande Huang2, Jun Shi1, Weiyuan Chen2, Yaoquan Han1, 
Tianxu Kuang2, Anyou He1* 
1 Guangxi Key Laboratory of Aquatic Genetic Breeding and Healthy Aquaculture, Guangxi Academy of Fisheries Science, 

Nanning 530021, Guangxi Province, China 
2 College of Marine Sciences, South China Agricultural University, Guangzhou 510642, Guangdong Province, China 

Abstract: [Objective] To elucidate the composition, spatial distribution and interaction between phytoplankton 

community and environmental factors in Hongchaojiang Reservoir. [Methods] The community structure and 

diversity of planktonic bacteria in Hongchaojiang Reservoir were analyzed based on the 16S rRNA gene 

high-throughput sequencing technology. The physical and chemical variables of the water were detected 

simultaneously. [Results] A total of 28 phyla, 79 classes, 168 order, 243 families, 325 genera and 85 species were 

identified. Proteobacteria, Actinobacteria, Cyanobacteria, Verrucomicrobia, Bacteroidetes and Planctomycetes 

accounted for 21.95%, 21.30%, 17.98%, 12.27%, 11.72% and 9.51%, respectively. The PCoA analysis based on 

bray-curtis distance showed that the nine sampling sites in Hongchaojiang Reservoir could be divided into three 

groups, with the bacterial community displaying a gradient change along the upstream and downstream. The 

perMANOVA test indicated significant differences among the groups. However, there was no significant difference 

of the diversity index among the groups. Mantel analysis further confirmed that the transparency (Trans), turbidity 

(Turb), total phosphorus (TP), nitrite nitrogen (NO2N), nitrate nitrogen (NO3N), chlorophyll a (Chlo), pH, dissolved 

oxygen (DO), oxidation reduction potential (ORP), specific conductivity (SPC), total dissolved solids (TDS), 

nutritional status (TLI) would affect the planktonic bacteria community structure significantly. [Conclusion] The 

spatial distribution of bacterioplankton in Hongchaojiang Reservoir is influenced by the combined effects of 

physical and chemical factors and agricultural activities. These results provided scientific references for 

understanding the spatial pattern of the plankton-bacterial community and its response to human activities as well 

as reservoir management. 

Keywords: Hongchaojiang Reservoir, high-throughput sequencing, bacterioplankton community, environmental 

factors, spatial distribution 
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