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摘   要：【目的】揭示江汉平原人口稠密区地表水和地下水细菌群落在旱季和雨季之间的动态变

化，探究产生时间动态差异的原因。【方法】于江汉平原人口稠密区的地表水、地下水采集水样，

利用宏基因组测序技术，分析地表水和地下水细菌群落在环境条件、群落结构、群落构建过程的

季节间变化差异。【结果】地表水的盐度(P<0.01)、电导率(P<0.01)在雨季显著低于旱季，地下水

的浊度(P<0.05)在雨季显著高于旱季，反之则季节间差异不显著。地表水群落 Shannon 多样性指

数在雨季显著高于旱季(P<0.01)，地下水群落差异不显著；主坐标分析(principle coordinates analysis, 
PCoA)和置换多元方差分析(P=0.001)表明，不同季节间，地表水和地下水的细菌群落间差异显著。

Mantel test 相关性分析表明，旱季地下水群落与环境因素的相关性不显著，其余群落均与至少一

种环境因素显著相关。中性群落模型(neutral community model, NCM)、修正随机性比率(modified 
stochasticity ratio, MST)与 β 最近分类单元指数(β nearest taxon index, βNTI)均表明，地表水群落在

雨季受到随机性过程的影响明显高于旱季，地下水存在相似但不明显的趋势；地表水的迁移率在

雨季高于旱季，而地下水的变化趋势相反。地表水群落中，季节间抗生素抗性基因(antibiotic 
resistance genes, ARGs)多样性变化值与 MST 值负相关(ρ=−0.164, P=4.942E−2)；地下水群落则呈

现正相关关系(ρ=0.393, P=1.452E−6)。【结论】江汉平原人口稠密区地表水和地下水细菌群落的时
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间动态变化存在差异。地表水和地下水基本性质的差异、雨季频繁的环境扰动，以及地表水、地

下水之间的水体交换过程可能是导致上述差异的原因。 

关键词：微生物群落；地表水；地下水；宏基因组；抗生素抗性基因；江汉平原 
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Abstract: [Objective] To reveal the dynamics of bacterial communities in surface water and 
groundwater in the densely populated area of the Jianghan Plain across seasons and explore the 
underlying factors causing the temporal variations. [Methods] Water samples were collected from 
both surface water and groundwater in the densely populated area of the Jianghan Plain, and 
metagenomic sequencing was employed to investigate the seasonal variations of bacterial 
communities. The variations in environmental factors, bacterial community structure, and bacterial 
community assembly processes in the surface water and groundwater were compared considering 
rainy and dry seasons. [Results] For the surface water, the salinity (P<0.01) and conductivity 
(P<0.01) during the rainy season were lower than those during the dry season, while no significant 
seasonal variation was observed in turbidity. For the groundwater, the turbidity was higher in the 
rainy season than in the dry season (P<0.05), while neither salinity nor conductivity showcased 
seasonal variations. The Shannon index of bacteria in the surface water in the rainy season was 
higher than that in the dry season (P<0.01), whereas that in the groundwater presented no 
significant seasonal difference. The principal coordinates analysis and permutational multivariate 
analysis of variance (P=0.001) revealed significant seasonal variations in bacterial communities 
between surface water and groundwater. The Mantel test showed no significant correlations 
between the bacterial community in the groundwater and environmental factors during the dry 
season, while other communities were significantly correlated with at least one environmental 
factor. The neutral community model, modified stochasticity ratio (MST), and β nearest taxon 
index all indicated that stochastic processes exerted stronger effects on the bacterial community in 
the surface water during the rainy season than during the dry season, and the trend was similar but 
not significant for the bacterial community in the groundwater. The migration rate of surface water 
was higher during the rainy season than during the dry season, whereas that of groundwater 
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showed an opposite trend. (5) The seasonal variations in the diversity of antibiotic resistance genes 
exhibited a negative correlation with MST (ρ=−0.164, P=4.942E−2) in the surface water, whereas 
the correlation was positive in the groundwater (ρ=0.393, P=1.452E−6). [Conclusion] The 
temporal dynamics of bacterial communities in surface water and groundwater in the densely 
populated area of the Jianghan Plain showed notable differences. These differences can potentially 
be attributed to distinct basic properties between surface water and groundwater, frequent 
environmental disturbances during the rainy season, and water exchange processes between surface 
water and groundwater. 
Keywords: microbial community; surface water; groundwater; metagenome; antibiotic resistance 
gene; the Jianghan Plain 
 
 

地表水和地下水是重要的环境资源，在生

活供水、工农业生产、生态保护等方面具有重

要价值 [1]。由于人类活动的影响，水体富营养

化 [2-3]、抗生素污染 [4-5]等水环境问题日趋严

重，进而影响水环境的细菌群落。细菌等微生

物是水环境生态系统的重要组成成分 [6]，参与

维持生态系统的稳定性 [7]；而部分具有致病性

或耐药性的细菌，构成了潜在的医疗风险[8-9]。

江汉平原位于我国湖北省，古称“云梦泽”，是

荆楚文化的形成地区。随着历史变迁与人口增

长，江汉平原逐渐成为重要的农业区与经济

区 [10]。然而，近百年来围湖垦殖、废水排放

等人类活动不断加剧，江汉平原的湖泊群面

积锐减 [10]，水体污染严重[10-11]，生态系统稳定

性遭到破坏[10,12-13]。我国生态环境部《“十四五”
生态保护监管规划》指出[14]，江汉平原湖泊湿

地洪水调蓄区属于“生态保护监管重点区域”，
需要“加强洪水调蓄、水源涵养、生物多样性保

护等情况的监管，加强过度开垦，湖泊湿地生

态系统受损情况监督”。因此，评估江汉平原地

表水和地下水细菌群落的变化，对于保护其生

态系统稳定性、衡量生态风险程度[15]具有重要

意义。 
地表水和地下水具有不同的基本性质与环

境条件，地表水频繁参与水体交换，更易受到

气候变化、人类活动的干扰；而地下水与外界

的接触途径相对更少，水循环周期较长，整体

状态相对稳定 [16]。随着旱季到雨季的时间变

化，地表水和地下水之间的水体交换过程越发

频繁，微生物群落表现出更高的相似性[17]。由

此可推断，地表水和地下水微生物群落在旱、

雨季之间的变化规律可能存在不同。目前，同

时分析地表水和地下水细菌群落时间动态差异

的研究较为缺乏。 
本研究以江汉平原人口稠密区的地表水、

地下水细菌群落为研究对象，重点关注群落在

旱季和雨季之间的动态差异，期望能够以时间

动态性的观点，完善水环境生态保护的理解，

为生态系统的风险预警、资源保护与可持续发

展提供科学依据。 

1  材料与方法  
1.1  研究区域和样本采集 

江汉平原(111°14′−114°36′E，29°26′−31°37′N)
位于湖北省中南部，长江中游与汉江中下游区

域(图 1A)。江汉平原属于亚热带季风气候，季

节分明，夏季高温多雨，冬季寒冷干燥，年平

均降水量约为 1 000−1 300 mm，水网密布，包
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含有长湖、洪湖等大型湖泊，以及长江支流内

荆河。江汉平原承载着经济作物种植、水产养

殖、航运与旅游等多种功能，人口分布稠密。

实验数据采集于 2018 年 12 月(旱季)和 2019 年 6
月(雨季)[19-20]，采样位置分布于实验区域的 13
处位置(图 1B)；采样位置附近的土地利用类型

主要为耕地和人造地表(图 1C)，水环境与人类

活动密切相关；此外，采样位置大致沿年平均

降水量的梯度分布(图 1D)。地表水样本主要来

自于河流与池塘，在旱季和雨季各包含 12 个有

效样本；地下水样本采集于灌溉水井和饮用水

井，平均深度为 22 m，在旱季和雨季分别包含

11 个与 13 个有效样本。地表水与地下水样本的

地理位置基本一一对应。 
 

 
 

图 1  研究区概况与采样点位置分布   A：江汉平原的地理位置. B：采样位置分布. C：江汉平原土地

利用类型. D：江汉平原年平均降水量. 土地利用数据来源于中华人民共和国自然资源部 GlobeLand30 数

据集，下载自全国地理信息资源目录服务系统(https://www.webmap.cn/). 降水量数据来源于中国气象要

素平均状况空间插值数据集[18]，下载自资源环境科学数据平台(https://www.resdc.cn/) 
Figure 1  Overview of the research area and the distribution of sampling locations. A: The geographical 
location of the Jianghan Plain. B: The distribution of sampling positions. C: Land use types in the Jianghan 
Plain. D: The average annual precipitation in the Jianghan Plain. The land use data is sourced from the 
GlobeLand30 dataset of the Ministry of Natural Resources, People’s Republic of China, downloaded from the 
National Catalogue Service For Geographic Information (https://www.webmap.cn/). The precipitation data is 
sourced from the spatial interpolation dataset of the average condition of meteorological elements in China[18], 
downloaded from the Resource and Environmental Science Data Platform (https://www.resdc.cn/). 
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1.2  DNA 提取、测序与数据处理 
在采样位置采集 5 min水样，将水样储存在

便携式冰箱中，立即运输至实验室进行分析。

使用 20 μm 薄纱和 0.22 μm 孔径滤膜进行粒度分

级(天津市津腾实验设备有限公司)，在滤膜上

收集得到微生物。滤膜样品保存在装有冰袋的

便携式冷藏器中，运往实验室于−80 ℃保存。

使 用 FastDNA SPIN Kit 自 旋 试 剂 盒 (MP 
Biomedicals 公司)提取 DNA，使用 NEBNext 
Ultra DNA 文 库 制 备 试 剂 盒 (New England 
Biolabs 公司)获取宏基因组文库，在 Illumina 
HiSeq X Ten平台进行宏基因组双端测序。在原始

测序数据中，平均每个样本包含约 43 763 145 个

reads，使用 Trimmomatic (v0.38)进行质控后，

平均每个样本包含约 42 835 217 个 reads。使用

Kraken2 软件，基于 minikraken2_v1_8GB 数据

库进行比对，其余采用默认参数，直接对宏基

因组测序数据进行物种注释[21]，进而计算得到

物种相对丰度数据；使用 DeepARG 软件，利用

DeepARG-LS 模型，其余采用默认参数，预测

得到抗生素抗性基因(antibiotic resistance genes, 
ARGs)相对丰度数据[22]。 

1.3  常规理化参数 
采用实验室标准方法 [23] 测定总氮 (total 

nitrogen, TN)、总磷(total phosphorus, TP)、铵盐

氮含量(NH4
+-N)和硝酸盐氮含量(NO3

−-N)。其

他的理化参数，包括温度 (temperature)、盐度

(salinity)、溶解氧(dissolved oxygen, DO)、pH、

氧 化 还 原 电 位 (oxidation-reduction potential, 
ORP)、浊度(turbidity)、叶绿素含量(chlorophyll)
和电导率 (specific conductance, SpCond)使用

EXO2 平台(YSI 公司)进行原位测定。 

1.4  统计分析 
使用 R 语言 4.3.2 进行统计分析、主坐标分

析(principle coordinates analysis, PCoA)、构建中

性群落模型(neutral community model, NCM)以
及结果可视化。此外，使用 R 语言 ggcor 包

(v0.9.8.1)进行 Mantel test 相关性分析。使用 R
语言 NST 包(v3.1.10)[24]计算修正随机性比率

(modified stochasticity ratio, MST)。使用 R 语言

iCAMP 包(v1.5.12)[25]计算 β 最近分类单元指数

(β nearest taxon index, βNTI)与基于 Bray-Curtis
非相似性距离的 Raup-Crick 指数(RCbray)，定量

描述群落构建过程。 

2  结果与分析  
2.1  地表水和地下水的细菌群落组成 

通过 Kraken2 对宏基因组测序数据进行注

释，在属水平注释得到 1 087个细菌属，在物种

水平注释得到 3 833 个物种，平均约 3.8%的

reads 未被分类到属水平。分别筛选地表水与地

下水中平均相对丰度最高的前 10 个属，比较其

群落结构差异(图 2)。假单胞菌属(Pseudomonas)、
食酸菌属(Acidovorax)、不动杆菌属(Acinetobacter)
等类群是地表水与地下水共有的优势属，多核

杆菌属(Polynucleobacter)等类群在地表水中丰

度较高，而甲基单胞菌属(Methylomonas)等类群

在地下水中丰度较高。地表水和地下水的细菌

群落均存在明显的季节间结构变化，值得注意

的是，假单胞菌属在地表水中，相对丰度呈现

雨季高于旱季的趋势(图 2A)，在地下水中则呈

现雨季低于旱季的趋势(图 2B)。此外，相对于

地下水，雨季地表水群落中尚未分类的类群比

例明显较高。 

2.2  地表水和地下水细菌群落多样性分析 
在物种水平，计算地表水和地下水群落的

细菌相对丰度，分析群落的 α 与 β 生物多样性

(图 3)。地表水群落的 Shannon 多样性指数在雨

季显著高于旱季(P<0.01)，地下水在旱季和雨

季差异不显著(图 3A)。总体上，地表水群落的 
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图 2  地表水(A)和地下水(B)细菌群落的属水平组成 
Figure 2  The bacterial community composition at the genus level in surface water (A) and groundwater (B).  

 

 
 

图 3  地表水和地下水细菌群落多样性分析   A：Shannon 多样性指数. B：Chao1 多样性指数. C：主坐

标分析(PCoA). PCoA 中选取 Bray-Curtis 距离作为相似性距离 
Figure 3  Analysis of the biodiversity of bacterial communities in surface water and groundwater. A: Shannon  
index. B: Chao1 index. C: Principle coordinates analysis (PCoA). Using Bray-Curtis distance as similarity 
distance in PCoA. Wilcoxon test, NS.: No significance; *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001; ****: P<0.000 1.  
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Chao1 指数显著高于地下水，但地表水和地下

水 Chao1 指数在季节间的差异均不显著 (图
3B)。结果表明，地表水和地下水的季节间物种

总数变化不显著，群落结构的差异可能由物种

类别、相对丰度变化所导致。地表水群落在雨

季具有显著更高的 Shannon 多样性指数，可能

是由于物种分布的均匀程度在雨季升高。 
通过 PCoA 分析不同季节地表水和地下水

细菌群落结构的差异(图 3C)。坐标轴 PCoA1 解

释了 17.12%的变异度，坐标轴 PCoA2 解释了

14.71%的变异度。置换多元方差分析(P=0.001)
表明，旱季地表水群落、雨季地表水群落、旱

季地下水群落、雨季地下水群落之间存在显著

的群落结构差异。地表水和地下水在旱季、雨

季的不同群落间区分明显，相比于旱季，地表

水和地下水群落在雨季更加接近。上述结果说

明，地表水群落与地下水群落受季节影响明

显，随着从旱季到雨季的时间变化，地表水与

地下水的群落结构更加相似。 

2.3  地表水和地下水的环境因素及其 Mantel 
test 相关性分析 

地表水和地下水群落的多种环境因素在旱

季和雨季之间发生了变化(图 4)。在地表水群落

中，与旱季相比，雨季群落的温度(P<0.000 1)、 
 

 
 

图 4  地表水(SW)和地下水(GW)群落在季节间的环境因素差异 
Figure 4  Differences in environmental factors of surface water (SW) and groundwater (GW) communities 
between seasons. Wilcoxon test, NS.: No significance; *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001; ****: P<0.000 1.  
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pH (P<0.001)、叶绿素含量(P<0.05)显著升高，

盐度(P<0.01)、电导率(P<0.01)、硝酸盐氮含量

(P<0.05)显著降低。对于地下水群落，从旱季

到雨季，温度(P<0.000 1)、pH (P<0.000 1)、浊

度(P<0.05)、叶绿素含量(P<0.05)显著升高，硝

酸盐氮含量(P<0.05)显著降低。其余参数差异不

显著。地表水与地下水微生物群落相比较，盐

度、电导率、浊度的季节变化趋势存在差异。 
Mantel test 相关性分析描述了地表水和地下

水群落受环境因素的影响程度(图 5)。旱季地表 
 

 
 

图 5  不同季节地表水(A)和地下水(B)细菌群落的 Mantel test 相关性分析   基于 Bray-Curtis 距离计算

相似性矩阵. 环境因素的相关性显著性通过 Spearman 相关性检验进行计算  
Figure 5  Mantel test of surface water (A) and groundwater (B) in different seasons. The similarity distance 
matrix is calculated based on the Bray-Curtis distance. The correlation significance between environmental 
factors is given through Spearman correlation test, *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001.  
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水群落与温度(P<0.05)显著相关；雨季地表水群

落与温度(P<0.01)、盐度(P<0.05)显著相关；旱

季地下水群落未观察到显著相关的环境因素；雨季

地下水群落与铵盐氮含量(P<0.01)、温度(P<0.05)
显著相关。上述结果表明，除旱季地下水群落

外，温度是影响各群落物种组成的重要因素，

并且温度是旱雨季之间发生显著变化的环境因

素之一，值得重点关注。旱季地下水群落未观

察到与环境因素的相关性，表明群落的物种组成

相对更加稳定，不易受到外界环境变动的影响。 

2.4  地表水和地下水细菌群落构建过程

分析 
采用中性群落模型、修正随机性比率、β

最近分类单元指数 3 种方法，定量分析地表水

和地下水群落构建过程的差异(图 6)。NCM 用

于描述物种出现频率与相对丰度的关系，模型

拟合 R2 值越高，表明群落构建更接近中性模

型，受到随机性过程的影响更明显[26]。修正随

机性比率用于定量描述随机性过程在群落构建

中占据的比例，MST 值高于 50%，表明随机性

过程更加主导；MST 值低于 50%，表明确定性

过程更加主导[24]。βNTI 值高于 2 或低于−2，表

明群落构建由确定性过程主导；βNTI 值在−2 与

2 之间，表明由随机性过程主导，结合 RCbray
值，能够进一步细分随机性过程的类别[27]。 

NCM 拟合结果显示(图 6A−6D)，对于模型

拟合R2值而言，雨季地表水群落(R2=0.794)高于

旱季地表水群落 (R2=0.741)，雨季地下水群落

(R2=0.749)高于旱季地下水群落(R2=0.608)，地

表水和地下水趋势相同，即受到随机性过程的

影响程度在雨季高于旱季。对于迁移率 m 而

言，地表水群落在雨季 (m=0.615) 高于旱季

(m=0.510)，而地下水群落在雨季(m=0.180)低于

旱季(m=0.224)，地表水和地下水趋势相反，说

明地表水群落在雨季更易发生迁移过程，而地

下水群落在雨季更难于发生迁移过程。 
基于 R 语言 NST 包 tNST 函数计算 MST

值，采用默认参数。地表水群落在雨季具有较

高的 MST 值(图 6E)。旱季地表水群落、雨季地

表水群落、旱季地下水群落、雨季地下水群落

的平均 MST 值分别为 0.289、0.456、0.366、
0.315。地表水群落在雨季的MST值显著高于旱

季(P<0.000 1)，地下水群落差异不显著。上述

结果表明，各群落受到确定性过程的影响更明

显，但是在地表水群落中，呈现出从旱季到雨

季，随机性过程的比例增加的趋势。 
基于 R 语言 iCAMP 包 bNTI.cm 函数计算

βNTI 值与 RCbray 值，根据分类学关系构建拟

系统发育树，其余参数采用默认值。结合各群

落的 βNTI 值(图 6F)与 RCbray 值，划分群落构

建过程为不同类别(图 6G)。雨季地表水群落的

βNTI 值主要集中在−2 与 2 之间，旱季群落则存

在较多 βNTI 值低于−2，说明雨季地表水群落的

随机性过程比例高于旱季群落，而地下水群落

的季节差异相对不明显。结合 βNTI 值与

RCbray 值，定量划分群落构建过程的比例，也

同样显示这一结果。 
NCM 与 βNTI 方法表明，地表水和地下水

的群落构建均由随机性过程主导；而 MST 方法

则显示，确定性过程是主要的构建方式，这可

能是 3 种方法的原理不同所导致。然而，3 种方

法均显示出地表水群落在雨季受随机性过程影

响高于旱季这一趋势。 

2.5  群落构建过程与抗生素抗性基因的  
关系 

通过 DeepARG 分析宏基因组测序数据，共

预测得到 530 种抗生素抗性基因。计算 ARGs
相对丰度，并筛选地表水和地下水群落中相对

丰度最高的10种ARGs (图7)。结果显示，rpoB2、
bacA、mexB、mexF 等基因在地表水与地下水群 
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图 6  地表水和地下水细菌群落构建过程   A−D：旱季地表水群落(A)、雨季地表水群落(B)、旱季地下

水群落(C)、雨季地下水群落(D)的 NCM 拟合结果. E：地表水和地下水群落的 MST 值. F：地表水和地下

水群落的 βNTI 值. G：群落构建过程的相对比例 
Figure 6  The bacterial community assembly processes in surface water and groundwater. A−D: NCM fitting 
results of surface water communities in dry season (A) and rainy season (B), groundwater communities in dry 
season (C) and rainy season (D). E: MST values of surface water and groundwater communities. F: βNTI 
values of surface water and groundwater communities. G: The relative proportion of community assembly 
processes. Wilcoxon test, NS.: No significance; ****: P<0.000 1.  
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图 7  地表水(A)和地下水(B)细菌群落中相对丰度最高的 10 种抗生素抗性基因 
Figure 7  The top 10 antibiotic resistance genes with the highest relative abundance in bacterial communities 
of surface water (A) and groundwater (B).  

 
落中均具有较高的丰度，地表水群落中，rpoB2
基因普遍占据了较高的比例，而地下水群落的

ARGs 分布相对更均匀。此外，根据 Wilcoxon 秩

和检验分析各 ARGs 的平均相对丰度变化，结果

显示在地表水中，bacA、efpA、mexB、mexF、

mexW、mtrA 基因存在显著季节差异；在地下水

中，mexB、mexW、rpoB2 基因存在显著季节差

异。上述结果表明，地表水与地下水的 ARGs 种
类相似，地下水的 ARGs 分布均匀度高于地表

水，且地表水与地下水均存在 ARGs 季节变化。 
根据群落构建理论，抗生素对微生物具有

选择性筛选作用，可能属于确定性过程[27]，参

与细菌群落构建。以 ARGs 间接反映群落抗生

素水平，通过 Spearman 相关性分析，研究群落

构建过程与 ARGs 的关系。计算地表水(和地下

水 )细菌群落在旱季、雨季样本之间的 MST
值，作为群落构建过程的指标；同时类比

Shannon 多样性指数，计算每个样本的 ARGs 多
样性，根据样本对应关系，计算旱季、雨季之

间的 ARGs 多样性变化值。结果显示，地表水

群落中，季节间 ARGs 多样性变化值与 MST 值

呈现负相关性(ρ=−0.164, P=4.942E−2)；地下水

群落中，季节间 ARGs 多样性变化值与 MST 值

呈现正相关性(ρ=0.393, P=1.452E−6)。 
通过线性回归分析，研究季节间 ARGs 多

样性变化值与 MST 的关系(图 8)。在地表水群

落中，MST 值随 ARGs 多样性变化值的增大而

减小(P=2.46E−2)；在地下水群落中，MST 值随

ARGs多样性变化值(以 10为底数的对数)的增大

而增大(P=1.74E−6)。 
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图 8  ARGs 与群落构建过程的线性回归分析   A：地表水群落. B：地下水群落 
Figure 8  Linear regression analysis of ARGs and community assembly processes. A: Surface water 
communities. B: Groundwater communities.  

 

3  讨论  
本研究从时间动态变化的角度，结合环境

条件、物种组成、群落构建过程与抗生素抗性

基因，探究了洪湖流域地表水和地下水细菌群

落的季节变化模式。 
地表水和地下水的理化参数及环境条件随

季节发生明显变化。地表水和地下水在温度、

pH、叶绿素含量等方面变化趋势相同，然而，

地表水的盐度(P<0.01)、电导率(P<0.01)在雨季

显著低于旱季，地下水的浊度(P<0.05)在雨季

显著高于旱季，反之则季节间差异不显著(图
4)。产生上述差异的原因可能与地表水、地下

水的基本性质差异有关：地表水能够充分接受

光照，在雨季，随着温度升高，水体光合作用

过程更加强烈，促进 HCO3
−离子转化为 CO3

2−离

子，导致 pH升高、电导率降低[28]；雨季频繁的

降水过程，可能以稀释作用的方式，导致盐度

和电导率的降低。此外，雨季地下水群落的叶

绿素含量、浊度显著升高，可能是由于与地表

水群落的高频率水体交换，光合微生物、悬浮

物等迁入到地下水有关。 
地表水和地下水的细菌群落结构存在明显

的季节变化。对于优势属的分类研究(图 2)、
PCoA 分 析 ( 图 3) 以 及置 换多 元方 差分 析

(P=0.001)的结果表明，不同季节间，地表水和

地下水的群落结构差异显著。地表水群落的

Shannon 多样性指数在雨季显著高于旱季

(P<0.01)，Chao1 指数差异不显著(图 3)，说明

地表水群落的物种总数季节变化不明显，但物

种种类变化、物种分布的均匀度提高可能是地

表水群落间差异的原因。地下水的 Shannon 多

样性指数与 Chao1 指数差异均不显著，说明地

下水群落的物种总数、物种均匀度整体变化不

明显。研究表明，地表水能够通过降水、河流

下渗等方式转化为地下水[29]，地表水微生物是

地下水微生物的潜在来源[30]，随着地表水与地

下水的水体交换过程减弱，群落之间的差异性

增加[17]。因此，雨季频繁的降水过程伴随着地

表水、地下水之间的物种交换[31]，可能导致了

地表水和地下水细菌群落结构呈现不同的变化

规律。 
地表水和地下水群落结构与环境因素的关

联性存在季节变化。Mantel test 相关性分析结

果显示(图 5)，旱季地下水群落与各环境因素的

Mantel 相关性不显著，而其余群落均与至少一
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种环境因素呈现关联，可能是由于旱季地下水

群落受到外界干扰的途径有限，群落稳定性更

高；相对而言，雨季地下水群落与地表水的水

体交换过程增强，理化条件更易发生变化，物

种的迁移与交换更易发生，进而影响细菌群落

结构。 
地表水和地下水的群落构建过程存在季节

变化。在定量描述随机性过程的重要性时，

NCM、MST、βNTI 这 3 种方法呈现出不完全相

同的结果(图 6)，这归因于各方法的基本原理不

同。然而，3 种方法均显示雨季地表水群落受

到随机性过程的影响高于旱季群落，此结果与

先前开展的研究结论相同 [20]。在地下水群落

中，这一趋势相似但不明显。此外，NCM 结果

显示，地表水的迁移率 m 在雨季高于旱季，而

地下水的趋势相反，可能是因为地表水的流动

性高于地下水，在水体交换过程中，物种的迁

移过程更倾向由地表水迁入地下水。在雨季，

温度升高与营养富集的协同作用促进了地表水

中以漂变为主的随机性过程[32]，频繁的降水能

够扰乱地表水的环境条件、改变群落结构[33]，

随机性过程与降雨关系密切[33]，相比之下，地

下水受到的影响相对较小。总之，地表水与地

下水的群落构建过程差异，可能与二者在雨季

的基本性质差异紧密相关。 
对于群落构建过程与抗生素抗性基因的关

系，地表水和地下水存在不同的趋势。地表水

与地下水具有相似的 ARGs 种类，均存在 ARGs
季节变化(图 7)，但是地下水的 ARGs 分布更均

匀，二者存在季节变化的 ARGs 类型不完全相

同。地表水群落中，季节间 ARGs 多样性变化

值 与 MST 值 存 在 负 相 关 性 (ρ=−0.164, 
P=4.942E−2) ；地下水群落中呈现正相关性

(ρ=0.393, P=1.452E−6)。线性回归分析进一步

验证了这一结果(图 8)。多项研究表明，在湖

泊、河流等地表水水体中，抗生素与 ARGs 的

浓度及组成存在季节变化特征[34-36]，可能由抗

生素用量、河流流动的季节变化所导致 [35]。

Zhang 等对华中地区地表水和地下水 ARGs 的研

究显示[34]，土地利用模式对地表水 ARGs 的影

响大于对地下水的影响。因此，地表水和地下

水群落中，ARGs 与细菌群落的动态构建过程

可能存在不同的作用模式。 
综上所述，江汉平原人口稠密区地表水和

地下水的细菌群落，在环境条件、群落结构、

群落构建过程等方面存在时间动态差异，上述

差异可能由地表水、地下水的季节性质差异所

导致。然而，对地表水、地下水细菌群落的动

态变化研究仍需完善与拓展。例如，扩大采样

数量与范围，补充研究总有机碳数据、抗生素

等相关环境因素，选择更合适的 ARGs 指标，

在后续研究中值得深入探索。除此之外，人类

活动对于江汉平原地表水、地下水生态环境的

影响，在不同的历史时期具有不同的途径与程

度[10]，例如，近代以前，围垦、耕种等农业生

产活动是影响江汉平原水环境的主要原因[10]，

但随着近几十年抗生素的广泛使用，地表水、

地下水已经呈现普遍的抗生素污染[37]，导致潜

在的生态风险[38-39]。因此，对于江汉平原以至

更广阔地区的水资源保护，除关注自然环境的

影响之外，监测当前人类活动的风险、预先防

范未来的潜在因素，是值得深入探究的问题。 

4  结论  
本研究在时间层面揭示了江汉平原人口稠

密区地表水、地下水细菌群落的动态变化特征与

差异。地表水群落的盐度、电导率存在雨季低于

旱季的趋势，地下水群落的浊度则具有雨季高于

旱季的趋势。不同季节的地表水、地下水群落之

间存在显著差异，地表水的 Shannon 多样性指数
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在雨季显著高于旱季，地表水和地下水群落结构

的变化原因可能不同。Mantel test 相关性分析显

示，旱季地下水群落与环境因素的相关性不显

著，其余群落与环境因素显著相关。NCM、MST、

βNTI 这 3 种方法均表明，地表水群落在雨季受

到随机性过程的影响高于旱季，地下水群落的变

化相似但不明显。雨季与旱季相比，地表水群落

的迁移率升高，地下水群落的迁移率降低。地表

水群落中，季节间 ARGs 多样性变化值与 MST
值负相关，地下水中则为正相关，ARGs 与群落

构建过程可能存在不同的作用模式。上述差异与

地表水、地下水的性质差异，雨季频繁的环境干

扰，以及地表水、地下水之间的水体交换过程紧

密相关。本研究从时间层面探究江汉平原人口稠

密区地表水、地下水细菌群落的动态变化，为地

表水、地下水的环境保护、生态风险评估提供理

论依据。 
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