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摘要：天津北大港水库水质存在咸化问题，水质咸化可能会导致微生物群落组成和多样性发生显著变化。为探究

水质咸化条件下水库微生物群落组成的空间分布特征，于 2021年 12月在北大港水库采集表层、中层和底层的水

样，利用高通量测序技术，对北大港水库不同深度及上下游的微生物群落组成及多样性进行分析，并探究溶解性

总固体与微生物群落的关系。结果表明：北大港水库的溶解性总固体（total dissolved solids, TDS）质量浓度在表层、

中层和底层存在差异，下游高于上游。微生物的主要优势菌门为变形菌门、拟杆菌门和放线菌门，变形菌门的相

对丰度均超过 50%。优势菌属是 Clade_III未定属（相对丰度 1.10％～72.72 ％）和黄杆菌属（Flavobacterium 相对丰

度 0.32％～20.09 ％），Clade_III未定属的相对丰度上游高于下游，黄杆菌属的相对丰度表层高于中层和底层。上

游水体表层的微生物群落组成与中层、底层的微生物群落组成存在显著差异，下游在不同深度微生物群落组成差

异不显著，中层和底层的微生物群落组成存在相似性。Chao1和 Shannon指数表现出表层<中层<底层，下游略高

于上游，微生物 Alpha多样性指数随 TDS质量浓度的增大而减小。在科水平上，Clade_Ⅲ能够耐受较高的盐度，但

当 TDS质量浓度>3 000 mg/L时其丰度降低。
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目前，天津市滨海地区的北大港水库存在水质

咸化问题[1]，针对其已有的研究主要集中在咸化规

律及机理等方面[2]，对于微生物群落结构的研究较

少。微生物是水生生态系统中的重要组成部分，微

生物的群落结构与水质状况密切相关[3]。水环境因

子影响微生物生长代谢，微生物反过来也会影响水

体环境[4]，研究微生物在咸化水库的群落分布具有

重要意义，不仅能够认识微生物群落的结构组成以

及与盐度的关系，还能为高盐水体治理提供生物修

复方面的理论依据[5]。

水库微生物群落组成受环境因素的影响较大，

过去对于水库微生物的研究也主要集中在环境因

素和群落多样性，主要关注水环境变化后微生物群

落的特征。例如：赵文等[6] 对我国饮用水源水库微

生物的丰度和多样性等研究表明水质的优劣与水

体中微生物密切相关；文新宇等[7] 研究表明水体营

养程度对水库微生态有重要影响，微生物群落丰度

和多样性是水体重要生态学指标；孙寓姣等[8] 发现

官厅水库环境因子与微生物群落有较强的联系；彭

青等[9] 研究表明青沙草水库蓄水期间水质变化会影

响微生物群落结构；Yan等[10] 研究表明饮用水源水

库真核生物群落组成与浮游植物的动态受到环境

的显著影响；陈宇琛等[11] 的研究表明环境因素是影

响微生物群落的主要因素。然而对水库水质咸化

这一环境条件影响下微生物群落组成仍不清楚，水

库不同水深不同微生物间比较也需要进一步探究[12]。

因此要了解水库水质咸化条件下微生物群落结构

的空间分布特征，还需要从不同盐度影响下水库水

平及垂直方向上微生物群落组成的角度进一步

探究。

目前研究微生物群落的对象主要是湖泊、滨海

地区和海洋，而对饮用水源水库的研究[13] 较少，而
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北大港水库不同于其他水库，其存在水质咸化问题，

微生物对盐度有着敏感的指示作用，有研究[14] 指出

细菌群落结构受溶解性总固体（TDS）的影响较大，

研究滨海水库中微生物群落的分布与盐度的关系

具有重要意义。

北大港水库是天津市重要的蓄水水库，目前尚

不清楚水库水质咸化下微生物群落多样性及组成

的特征。基于此，以北大港水库为研究对象，结合

北大港水库 TDS的空间分布，利用高通量测序技术

对微生物群落进行分析，了解北大港水库微生物群

落组成结构的空间分布特征，探究水库微生物群落

组成与 TDS的关系，探究水库咸化水体对微生物群

落结构的影响，可为水库水质的生物修复及生态功

能的研究和北大港水库供水和水资源利用功能的

发挥提供科学支持。

  1    材料和方法

  1.1    研究区概况

北大港水库是“引黄济津”工程的唯一蓄水水

库[15]，是位于天津市东南部滨海大港区的一座大型

平原水库，于 1980年建成，东临渤海湾，北与独流减

河共堤毗邻，集水面积 150 km2，多年平均降水量

533.3 mm，多年平均蒸发量 1 159.9 mm[16-17]。它具

有防洪、蓄水和供水等多种功能，是天津市重要水

源之一，为天津的发展提供了较大的社会效益。水

库蒸发量大、水深浅、底泥含盐量高[18]，引黄水进入

水库蓄存一段时间后水质存在咸化问题，咸化的主

要原因包括盐碱土向水中的传质作用、蒸发浓缩作

用、风对水体的扰动等[19]，水质咸化问题极大影响

了北大港水库的饮用水源水库功能的发挥。

  1.2    样品采集

样品于 2021年 12月在北大港水库采集，为了

使所取水样代表北大港水库水质状况，选取环北大

港水库的 9个闸口：排咸闸（PXZ）、三号泄水闸

（SHXS）、十号调节闸（SHTJ）、南岸进水闸（NAJS）、

赵连庄闸（ZLZ）、马圈进水闸（MJ）、大港农场闸

（DGNC）、刘岗庄闸（LGZ）和沙井子闸（SJZ），涵盖

了水库四周。根据水流流向将采样点位划分为上

游和下游，其中上游包括南岸进水闸、赵连庄闸、马

圈进水闸、大港农场闸、刘岗庄闸和沙井子闸 6个

闸口；下游包括排咸闸、三号泄水闸和十号调节闸

3个闸口。采样点分布见图 1，在水库水面以下使用

灭菌的聚乙烯塑料桶采集水样，在每个闸口对 3个

位置表层（水面 50 cm以下）、底层（沉积物 50 cm以

上）及中层（介于表层和底层水之间，中层深度不同

点位有所不同）的水样进行采集，样品编号中 1表示

表层水样，2表示中层水样，3表示底层水样，样品

编号为 PXZ-1（PXZ点表层水样）、PXZ-2（PXZ点中

层 水 样 ） 、PXZ-3（ PXZ点 底 层 水 样 ） 、 SHXS-1、

SHXS-2和 SHXS-3等。为了探究水库 TDS与微生

物群落的空间分布及两者的关系，进行了 TDS和微

生物的测定。
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图 1　北大港水库采样点位置

Fig. 1　Location of sampling points in Beidagang Reservoir
 

  1.3    水样理化指标的测定

对所有水样的 TDS质量浓度进行测定，测定方

法依据《地下水质分析方法》。

  1.4    微生物样品的测定

进行微生物分析的水样需要用 0.22 μm的滤膜

过滤，将滤膜放置于无菌的离心管在−80 ℃ 的冰箱

保存，将离心管放到干冰中送检。

采用 DNA抽提试剂盒对样本的基因组 DNA

进行提取，之后利用琼脂糖凝胶电泳检测 DNA的

纯度和浓度，以样本的基因组 DNA为模板，根据测

序区域的选择，使用带 Barcode的特异引物，Takara

公司的 Takara Ex Taq高保真酶进行 PCR，确保扩增

效率和准确性。细菌多样性鉴定对应区域为 16S

V3-V4区，引物 343F（ TACGGRAGGCAGCAG）和

798R（AGGGTATCTAATCCT）。

PCR扩增产物使用琼脂糖凝胶电泳检测。然

后使用 AMPure XP beads磁珠纯化，纯化后作为二

轮 PCR模板，并进行二轮 PCR扩增。再次使用磁

珠纯化，取纯化过的二轮产物进行 Qubit定量，然后

调整浓度进行测序。使用 Illumina NovaSeq 6000测

序平台进行测序，测序由上海欧易生物技术有限公

谢钰环， 等　北大港水库微生物群落的空间分布特征
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司完成。

  1.5    数据分析

应用欧易生物云平台根据测序数据绘制水体不

同 深 度 的 扩 增 子 序 列 变 异 （amplicon  sequence

variant, ASV）（由 DADA2方法去噪，拼接等质控操

作后产生的每个去重的特征序列）分布的韦恩图、

细菌门水平和属水平的柱状图，优势菌属的聚类热

图，以及不同 TDS质量浓度下纲水平和科水平微生

物组成。利用 SPSS软件对 TDS与 Alpha多样性指

数 、TDS与 纲 水 平 和 科 水 平 优 势 菌 属 进 行

Spearman相关性分析，利用 GraphPad Prism9软件

对 Alpha多样性指数差异显著性进行分析。

  2    结果与分析

  2.1    北大港水库 TDS 的空间分布特征

北大港水库水体的 TDS质量浓度值（简称

TDS值）范围为 1 075～6 231 mg/L，依据 TDS值对

水库水质分类，属于微咸水（1g/L<TDS值<10 g/L）。
在垂直方向上，TDS值在表层、中层和底层存在明

显差异，SHXS和 SHTJ底层的 TDS值明显高于表

层，也高于其他点位，可能是由于水库下游承接独

流减河下游，且距离渤海湾近。其他采样点 TDS值

在垂直方向上变化较小，但表现出底层略高于表层

的特征；在水平方向上，下游 TDS值高于上游，下

游 SHXS和 SHTJ的 TDS值明显高于上游，而 PXZ
在表、中、底层的 TDS值均较低，上游 NAJS和

SJZ的 TDS值较高。不同深度的 TDS值分布见表 1。

  2.2    水质咸化环境下微生物群落的空间分

布特征

根据测序数据绘制北大港水库水体 ASV分布

的韦恩图，见图 2。北大港水库水体中微生物群落

共有 5 175个 ASV序列。上游表层有 872个微生

物序列，独有的微生物序列有 425个；中层有 2 173

个微生物序列，独有的微生物序列有 883个；底层

有 2 430个微生物序列，独有的微生物序列有 1 136

个；上游表层、中层、底层共有的微生物序列有

351个。下游表层有 764个微生物序列，独有的微

生物序列有 331个；中层有 1 333个微生物序列，独

有的微生物序列有 438个；底层有 1 680个微生物

序列，独有的微生物序列有 811个；下游表层、中层、

底层共有的微生物序列有 265个。
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图 2　水库上游和下游不同深度 ASV分布的韦恩图

Fig. 2　Venn plot of ASV distribution at different depths upstream and downstream of the Beidagang Reservoir
 

对水库微生物群落门水平相对丰度前 10的物

种进行分析，结果见图 3。水库水样中共检测到 35

个门，各采样点位相对丰度最高的前 3种优势菌门

为变形菌门 (Proteobacteria，相对丰度 50％～84％)、

拟杆菌门 (Bacteroidetes，相对丰度 4.7％～35％)和

放线菌门 (Actinobacteria，相对丰度 0.51％～26.8％)，

表 1　北大港水库不同深度的 TDS值分布

Tab. 1　Statistics of TDS mass concentration at different depths of
Beidagang Reservoir

样品编号
TDS质量浓度/（mg•L−1）

表层 中层 底层

上游

DGNC 1 662 1 575 1 616

MJ 1 684 1 697 1 699

LGZ 2 006 1 915 1 932

ZLZ 2 452 2 407 2 416

NAJS 2 863 2 826 2 893

SJZ 2 878 2 907 2 923

下游

PXZ 1 177 1 075 1 099

SHXS 1 135 1 166 4 004

SHTJ 1 144 3 923 6 231
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这 3种菌门的相对丰度之和占 85％以上。这 3种

菌门在表层的相对丰度之和高于中层和底层。中

层和底层的优势门类的多样性高于表层，厚壁菌门

（Firmicutes，相对丰度 0.12％～2.31％）、蛭弧菌门

（Bdellovibrionota， 相 对 丰 度 0.02％ ～ 1.70％ ） 、

Myxococcota（相对丰度0～3.23％）和Gemmatimonadota
（相对丰度 0～1.77％）等在中层和底层的个别采样

点也有较大优势，Firmicutes在 LGZ-3相对丰度最

高，Bdellovibrionota在 ZLZ-3相对丰度最高。变形

菌门在 SJZ-1、SHTJ-2、SHTJ-3和 SHXS-3点位的

相对丰度随着盐度的增加有升高的趋势。疣微菌

门 （Verrucomicrobiota） 在 SJZ-2、 SHTJ-2、 SHTJ-3
和 SHXS-3点位的相对丰度升高，这几个点位的

TDS值较高，表明疣微菌门能够耐受较高的盐度。
 

DGNC DGNCMJ MJ DGNCMJLGZ LGZ LGZZLZ ZLZ ZLZNAJS NAJS NAJSSJZ SJZ SJZ SHXS SHXS SHXSSHTJ SHTJSHTJPXZ PXZPXZ
0

0.25

0.50

相
对

丰
度

0.75

1.00

表层 中层

上游 下游

底层 表层 中层 底层

Proteobacteria
Bacteroidota
Actinobacteriota
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Bdellovibrionota
Myxococcota
Gemmatimonadota
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Verrucomicrobiota
Acidobacteriota
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门水平

图 3　门水平微生物群落组成相对丰度变化（同一深度 TDS值从左到右增加）

Fig. 3　Changes of the relative abundance of phylum-level microbial communities(TDS value increases from left to right at the same depth)
 

北大港水库水体属水平微生物群落组成见图 4，
水体中共检测到 648个属。第一优势菌属为Clade_III
未定属（相对丰度 1.10％～72.72％），在空间上的分

布差异较大，Clade_III未定属在上游的相对丰度高于

下游。第二优势菌属是拟杆菌门的黄杆菌属（Flavobac-
terium，相对丰度 0.32％～20.09％），整体上黄杆菌

属的相对丰度表层高于中层和底层。Sporichthyaceae
科未定属的相对丰度（0～10.37％）在表层高于中层

和底层。Aquabacterium的相对丰度（0～17.45％）表

层明显低于中层和底层，在下游个别站位Aquabacterium
的相对丰度高于 Clade_III未定属，成为最优势菌属。

Perlucidibaca 的相对丰度（0～12.16％）在下游表层

点位明显高于其他点位，这些点位的 TDS值均较低，

Perlucidibaca 能在低盐度的环境中生长良好。

选取所有水样相对丰度排名前 30的属，从纵向

（样品信息）和横向（物种注释信息）两个层面进行聚

类，根据 Z 值可以判断细菌在样品中聚集含量的多

少，即红色表示物种相对丰度较高，蓝色表示物种

相对丰度较低。如图 5所示，水样在菌群组成上

上 游 和 下 游 存 在 显 著 差 异 ，Clade_III、 CL500-
29_marine_group、NS3a_marine_group在盐度较高

的点位相对丰度较高，Aquabacterium、Arenimonas、
Algoriphagus 和 Pedobacter 在盐度较低的点位相对

丰度较高，Candidatus_Nitrotoga 在盐度最高的点位

（SHXS-3）相对丰度最高，除了上述菌属，其他菌属

均表现出在盐度较低的点位相对丰度较高而在盐

度较高的点位相对丰度较低。

基于 Bray-Curtis距离矩阵对北大港水库水体

上游和下游微生物属水平进行 PCoA分析，探究微

生物群落结构组成的差异性，图中采样点距离越近

微生物组成越相似。由图 6可知，上游 PCoA两个

轴的总解释量为 65.81％，下游 PCoA两个轴的总解

释量为 75.77％。上游表层微生物群落分布在第二、

三象限，中层和底层主要分布在第一、二和四象限，

并且聚在一起，微生物群落结果呈现相似性；下游

表层的采样点主要分布在三、四象限，中层和底层

主要分布在一、二象限，中层和底层的微生物群落

组成存在相似性。通过 PERMANOVA组间差异检

验进一步表明，上游不同深度的微生物群落存在显

著的差异性（p<0.001），有不同的空间分布格局，而

下游不同深度的微生物群落没有显著的差异

（p>0.05）。PCoA分析显示水库水体样品按照不同

谢钰环， 等　北大港水库微生物群落的空间分布特征
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TDS值聚集，水样聚集具有盐度趋势，下游的 SHXS-
2和 SHXS-3群落差异较大，可能与该点位中层和底

层 TDS值差异较大有关。
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图 4　属水平微生物群落组成相对丰度变化（同一深度 TDS值从左到右增加）

Fig. 4　Changes of relative abundance of genus-level microbial communities(TDS value increases from left to right at the same depth)
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图 5　水库所有水样属水平细菌相对丰度聚类（样品从左到右 TDS值增加）

Fig. 5　Bacterial relative abundance clusters at the genus level of all water samples in Beidagang Reservoir (TDS value increased from left to right)
 

  2.3    水质咸化环境下微生物群落的多样性

空间变化

表 2为北大港水库所有采样点 Alpha多样性指

数。Coverage值都在 0.999以上，表明水库微生物

样品的测序深度覆盖了所有微生物物种。Observed

species在 226.5～1 098.9，中层和底层的 Observed
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species高于表层。Chao1指数和 ACE指数是丰富

度指数，Chao1指数在 230.86～1 111.04，ACE指数

在 234.12～1 105.94；在垂直方向上，中层和底层的

Chao1指数和 ACE指数高于表层，表明中层和底层

水体微生物丰富度高于表层；丰富度指数 Chao1和

ACE指数在空间上的变化趋势是一样的，均在 SJZ-
1最低，在 ZLZ-3最高。水体微生物丰富度 Chao1

指数在中层显著高于表层（p<0.01），底层显著高于

表层（p<0.001），可能是因为冬季中层和底层温度高

于表层，适宜微生物生存，从而使得中层和底层的

微生物丰富度较高，中层和底层的微生物丰富度无

显著性差异；在水平方向上，下游的 Chao1指数高

于上游，但无显著性差异（p>0.05）。见图 7。
 

 

−0.4

−0.4

−0.2

0

0.2

0.4

−0.2
PC1 (解释量 37.08%)

(a) 上游 (b) 下游

PERMANOVA P value: 0.002 PERMANOVA P value: 0.095

PC
2 

(解
释

量
 2

8.
73

%
)

0 0.2 0.4 −0.3

−0.3

Surface
Group

Middle
Bottom

Surface
Group

Middle
Bottom0

0.3

0.6

0
PC1 (解释量 41.41%)

PC
2 

(解
释

量
 3

4.
36

%
)

0.3 0.6

图 6　水库上游和下游 PCoA分析

Fig. 6　Analysis of PCoA upstream and downstream of the Beidagang Reservoir
 

Shannon和 Simpson指数是反应微生物群落多

样性的指数，指数的数值越大，表明微生物群落的

多样性越高。Shannon指数在 2.80～7.54，Simpson
指数在 0.56～ 0.98，PXZ的 Shannon和 Simpson指

数最高，SJZ-1的 Shannon和 Simpson指数最低。在

垂直方向上，中层的 Shannon指数高于表层的，底层

的 Shannon指数高于中层的，但没有显著性差异

（p>0.05），微生物群落受环境影响十分复杂；在水平

方向上，下游的 Shannon指数高于上游，但无显著性

差异（p>0.05）。见图 7。
表 3为 Alpha多样性指数与 TDS值的斯皮尔

曼（Spearman）相关性分析结果，Observed  species、
Chao1、ACE指数与 TDS值无显著相关性，Shannon
和 Simpson指数与 TDS值呈极显著（p<0.01）负相关。

  2.4    水质咸化对纲水平和科水平的微生物

群落的影响

北大港水库水体属于微咸水的环境，水中不同

TDS值对微生物群落组成存在较大差异，见图 8。
在纲水平，Alphaproteobacteria、Gammaproteobacteria
和 Bacteroidia是所有样品中 3个相对丰度最高的纲，

随着 TDS值的增加，Alphaproteobacteria的相对丰

度不断增大：当 TDS值为 1 075 mg/L时，相对丰度

仅有 17.51%；当 TDS值>3 000 mg/L时相对丰度达

到 60.92%； 当 TDS值 >2  000  mg/L， Alphaproteo-
bacteria相对丰度的波动变大。Gammaproteobacteria
的相对丰度在 TDS值最低和最高的点位均较高，说

明 Gammaproteobacteria能够耐受较大范围的盐度

变化。随着 TDS值的增加，Bacteroidia的相对丰度

没有明显差异，波动范围小于 10%。Spearman相关

性分析（表 4）表明，Alphaproteobacteria的相对丰度

与水库TDS值呈极显著（p<0.01）正相关，Gammaproteo-
bacteria的相对丰度与 TDS值呈极显著（p<0.01）负
相关，Bacteroidia的相对丰度与 TDS值呈显著

（p<0.05）负相关，Verrucomicrobiae的相对丰度与

TDS值呈极显著（p<0.01）正相关。

在科水平，Clade_III的相对丰度明显高于其他

科，Clade_III能够在 TDS值较高的环境中生存良好。

随着 TDS值的增加，Clade_III的相对丰度不断增大：

当 TDS值为 2 826 mg/L时，Clade_III相对丰度最大

（54.5%）；当 TDS值为 1 075 mg/L时，Clade_III相对

谢钰环， 等　北大港水库微生物群落的空间分布特征
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丰 度 仅为 10.52%； 当 TDS值 为 6  231  mg/L时 ，

Clade_III相对丰度明显降低。当 TDS值 >3  000
mg/L时 ， Comamonadaceae和 Sporichthyaceae的 相

对丰度较低，即它们能够在 TDS值较低的环境中生

长良好，在 TDS值较高的环境中可能会抑制它们生

长。Spearman相关性分析（表 4）表明，Clade_III的
相对丰度与水库 TDS值呈极显著（p<0.01）正相关，

Comamonadaceae的相对丰度与水库 TDS值呈极显

著（p<0.01）负相关。

 
 

表 2　北大港水库水体微生物群落 Alpha多样性指数

Tab. 2　Alpha diversity index of microbial community in Beidagang Reservoir

样品
Goods_
coverage

Observed_
species

Chao1 ACE Simpson Shannon

DGNC-1 0.999 7 377 381.61 385.42 0.97 6.43

MJ-1 0.999 7 365 368.78 372.52 0.92 5.62

LGZ-1 0.999 6 353 358.54 363.44 0.84 4.87

ZLZ-1 0.999 8 304 306.79 312.57 0.84 4.73

NAJS-1 0.999 8 249 252.44 250.65 0.67 3.59

SJZ-1 0.999 7 227 230.86 234.12 0.56 2.80

MJ-2 0.999 5 545 550.27 551.10 0.84 4.94

DGNC-2 0.999 3 705 714.61 713.16 0.95 6.71

LGZ-2 0.999 1 924 935.03 930.20 0.91 6.56

ZLZ-2 0.999 3 745 755.60 755.14 0.87 5.85

NAJS-2 0.999 8 339 341.95 342.44 0.75 4.19

SJZ-2 0.999 5 769 774.49 774.14 0.87 6.02

MJ-3 0.999 3 817 826.39 818.52 0.95 6.69

DGNC-3 0.999 3 566 577.97 580.66 0.86 5.30

LGZ-3 0.999 7 539 543.41 545.41 0.86 5.33

ZLZ-3 0.999 2 1 099 1 111.04 1 105.94 0.94 7.54

NAJS-3 0.999 5 542 548.18 546.57 0.75 4.47

SJZ-3 0.999 2 518 527.01 530.27 0.84 5.08

SHXS-1 0.999 6 449 454.60 458.74 0.95 6.12

SHTJ-1 0.999 6 440 448.56 447.01 0.92 5.61

PXZ-1 0.999 7 462 467.17 465.35 0.98 6.86

PXZ-2 0.999 3 758 768.03 772.48 0.97 7.08

SHXS-2 0.999 6 501 505.27 504.36 0.95 6.00

SHTJ-2 0.999 6 508 512.29 516.78 0.81 5.07

PXZ-3 0.999 4 763 769.9 770.64 0.98 7.52

SHTJ-3 0.999 6 589 593.35 593.90 0.79 5.05

SHXS-3 0.999 3 768 777.07 783.86 0.94 6.62
 

  3    讨 论

北大港水库不同点位的细菌群落的主要优势菌

门差异不大，主要优势菌门均为变形菌门、拟杆菌

门和放线菌门，这与翟一帆等[20]、朱庆威等[21] 的研

究结果一致。这 3个菌门对水体元素的生物地球化

学循环具有重要作用。变形菌门在水库水体中占

据绝对优势，变形菌门中的菌群在碳氮代谢过程中

发挥着重要作用[22]，拟杆菌门主要与硝化过程有关[23]，

放线菌门能够吸收水中的营养物，从而净化水质[24]。

本研究中 SHTJ-2、SHTJ-3和 SHXS-3点位的 TDS
值明显高于其他点位，变形菌门在 SHTJ-2、SHTJ-3

和 SHXS-3这 3个点位相对丰度升高，张磊[25] 等研

究表明变形菌门和拟杆菌门能够耐受较高的盐度。

王文静等[26] 研究表明疣微菌门具有较高的耐盐性，

这与本研究疣微菌纲与 TDS值呈显著正相关的结

果一致。在属水平上对水体微生物群落结构研究

发现，变形菌门的 Clade_III未定属是水库的第一优

势菌属，与宋家梁等[27] 对河水和湖水中的优势菌属

一致，该菌属能够在微咸水中生活良好。第二优势

菌属为拟杆菌门的黄杆菌属，而且表层的黄杆菌属

的相对丰度高于中层和底层，黄杆菌属属于好氧反

硝化菌[28-30]，能够在较高 DO质量浓度下具有反硝

化活性，而且能异养硝化和代谢难降解有机物，还
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可以快速繁殖，生长速度远大于自养菌，是水体 DO
的潜在指示菌群[31]。放线菌门的 hgcI_clade可以利

用低温水体中的低质量浓度的溶解有机碳[32]，具有

很强的吸收碳水化合物和富氮化合物的遗传能力，

并可以耐受较低的 DO质量浓度 [33]，水库的水样是

在冬季取的，温度较低，hgcI_clade可以适应低温而

且能利用碳水化合物这可能是该菌属为水库第三

大优势菌属的原因。其他菌属在表层和中层、底层

的相对丰度差异较大，而且 PCoA分析表明表层微

生物结构与中层和底层的存在较大的差异，有研

究[34] 表明，水深会显著改变水体的环境异质性，而

环境异质性与微生物群落变化具有显著相关性，因

而水深会驱动微生物的群落结构变化。
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图 7　Chao1和 Shannon指数在不同深度和上下游的差异

Fig. 7　Differences between Chao1 and Shannon indices at different
depths and upstream and downstream

 

表 3　Alpha多样性指数与 TDS值之间的相关性分析

Tab. 3　Correlation analysis between alpha diversity index and TDS
mass concentration

项目　 Chao1 observed_species ACE Shannon Simpson

相关系数r −0.024 −0.026 −0.024 −0.501** −0.711**

p值 0.906 0.897 0.904 0.008 <0.001

　注：**表示在p<0.01水平呈极显著相关。
 

本研究中水体的 Chao 1和 Shannon指数表现

出表层低于中层，中层低于底层，下游略高于上游

的特点，这一研究结果与李玉华等[35] 对松花湖水体

的研究一致。有研究[36] 指出湖泊的深度会影响细

菌的微生物多样性，而且下层水样（缺氧环境）的细

菌的微生物多样性比上层水样（有氧环境）更加丰富。

盐度是影响细菌群落的主要因素，相关性分析证明

水库样品细菌 Alpha多样性指数随 TDS值的增大

而减小，Alpha多样性指数是反应微生物群落丰富

度和多样性的重要指标，一般来说，微生物群落的

多样性会随着盐度的增加而降低[37]，本研究的结果

符合一般的认识规律，因为盐度会影响微生物代谢

功能[38]。另外，本研究还发现盐度还会影响水库样

品微生物群落的组成，属水平主要细菌在样品中的

聚类热图（图 5）、PCoA分析（图 6）都证实了这一点。

其中下游 SHXS点位中层和底层群落组成差异较大，

该点位中层和底层 TDS值差异较大，由此推测可能

是盐度影响了该点位细菌群落的组成。本研究中

在盐度最高的点位 Candidatus_Nitrotoga 聚集最多，

有研究[39] 指出 Candidatus_Nitrotoga 是一类能够耐

受较高盐度的氮氧化菌。
 

表 4　纲水平和科水平优势菌群的相对丰度与

TDS值的相关性

Tab. 4　Correlation analysis of dominant flora at class level and family
level with TDS mass concentration

纲水平
相关

系数
科水平

相关

系数

Alphaproteobacteria 0.646** Clade_III 0.572**

Gammaproteobacteria −0.492** Sporichthyaceae −0.266

Bacteroidia −0.414* Comamonadaceae −0.706**

Actinobacteria −0.295 Flavobacteriaceae −0.197

Acidimicrobiia 0.228 Moraxellaceae −0.301

Clostridia −0.001 Burkholderiaceae −0.209

Gemmatimonadetes −0.166 Rhodobacteraceae 0.177

Bdellovibrionia −0.227 Ilumatobacteraceae 0.145

Polyangia 0.131 NS11-12_marine_group 0.038

Verrucomicrobiae 0.566** Saprospiraceae 0.125

　注：*表示在p<0.05水平呈显著相关，**表示在p<0.01水平呈极显著

相关。
 

盐度是水库水体微生物生存的至关重要的环境

参数，是影响微生物群落变异的主要环境因子[40-41]，

整体来看，水库水体中层和底层的 TDS值高于表层，

而中层和底层的次优势菌门 Firmicutes和Bdellovibri-
onota的相对丰度要高于表层。Firmicutes可以产生

芽孢，能够抵抗脱水和其他极端的环境[42]， Bdellovibri-
onota中的 betT/betS 基因可能是通过从海水或猎物

细菌细胞中输入胆碱/甘氨酸/脯氨酸甜菜碱来抵抗

高 TDS值的关键 [43]。由此推测这两者的物种能够

在含盐环境下较好地生存。本研究中放线菌纲

（Actinobacteria）与 TDS值未达到显著负相关，这不

同于 Wu等 [44] 研究结果中放线菌更适宜高盐度环
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境，由于放线菌是一类功能特异性的细菌，能够广

泛地生活在极端环境（如高温、高盐等）中，其细菌

群落多样性随盐度增加而增加[45]。这可能是测序方

法的差异造成的，之前的研究都采用传统的克隆文

库技术，本研究是高通量测序，能够达到更高的测

序深度。有研究[46] 表明主要在高盐度环境中发现Alpha-
proteobacteria和 Gammaproteobacteria，而只在淡水

湖中发现 Deltaproteobacteria和 Betaproteobacteria。

这可能是因为 Gammaproteobacteria能耐受更高的

盐分，而 Deltaproteobacteria和 Betaproteobacteria则

更适应生活在淡水环境中。水库中 Alphapro-
teobacteria和 Gammaproteobacteria的相对丰度最高，

没有 Deltaproteobacteria和  Betaproteobacteria，但是

Gammaproteobacteria与 TDS值呈显著负相关关系，

这可能是因为 Gammaproteobacteria偏好更高盐度

的环境。
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Acidimicrobiia
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图 8　不同 TDS值下纲水平和科水平微生物群落组成

Fig. 8　Class level and family level microbial community composition at different TDS mass concentration
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  4    结 论

基于 2021年 12月北大港水库采集水样得出结

论，阐明了水库上游和下游不同深度 TDS值以及微

生物群落结构和多样性的分布，探究了水质咸化对

微生物群落的影响，结果如下：

北大港水库水质属于微咸水，TDS值表层与中

层、底层存在差异，底层略高于表层，在下游点位的

变化范围较大，且下游高于上游。

在门水平上，主要优势菌门为变形菌门、拟杆

菌门和放线菌门，这 3种菌门在表层的相对丰度之

和高于中层和底层，随着盐度的增加，变形菌门的

相对丰度有升高的趋势。在属水平上，Clade_III未
定属是水库的第一优势菌属，上游的相对丰度高于

下游；第二优势菌属为 Flavobacterium，其表层的相

对丰度高于中层和底层。上游表层的微生物群落

组成与中层、底层的微生物群落组成存在显著差异，

下游表层的微生物群落组成与中层、底层的微生物

群落组成的差异没有显著性；中层和底层的微生物

群落组成存在相似性。

Chao 1和 Shannon指数表现出表层<中层<底
层，下游略高于上游；Shannon和 Simpson指数与

TDS值呈极显著（p<0.01）负相关，水库样品微生物

Alpha多样性指数随 TDS值的增大而减小。

在纲水平上，Alphaproteobacteria和 Verrucomi-
crobiae相对丰度与 TDS值呈极显著正相关。在科

水平上，Clade_III丰度与 TDS值呈极显著正相关，

能够耐受较高的盐度，Comamonadaceae科的相对丰

度与 TDS值呈极显著负相关。在高的 TDS值（>3
000 mg/L）下，Clade_III和 Comamonadaceae科丰度

降低，可能会抑制它们生长。
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Abstract: Beidagang Reservoir has the function of water supply in the utilization of water resources. The reservoir
can  provide  local  residents  with  drinking  water  and  irrigation  water.  There  is  a  problem  of  salting  in  the  water
quality in the Beidagang Reservoir.  The salting law and mechanism of Beidagang Reservoir were mainly studied,
and  the  microbial  community  structure  was  less  studied.  Salinization  of  water  quality  may  lead  to  significant
changes in microbial community composition and diversity. The reservoir mainly focuses on the exploration of the
diversity  of  microbial  communities.  There  is  a  lack  of  comparative  studies  of  reservoirs  between  different
microorganisms  at  different  water  depths.  The  microbial  communities  of  coastal  reservoirs  have  been  poorly
studied.  Microorganisms  are  sensitive  indicators  of  salinity.  The  spatial  distribution  characteristics  of  microbial
community composition under salinization of water quality in reservoirs are still unclear. It is of great significance
to study the community distribution of microorganisms in salty reservoirs. It can not only understand the structural
composition of microbial communities and the relationship between salinity, but also provide a theoretical basis for
bioremediation of  high salt  water  treatment.  It  provides basic data and scientific  basis  for  Beidagang Reservoir  to
play the function of water supply and water resource utilization.
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      In  order  to  explore  the  salinization  and  the  spatial  distribution  characteristics  of  microbial  communities,
Beidagang  Reservoir  was  chosen  as  our  research  area.  The  water  samples  from  the  surface,  middle  and  bottom
layers  of  Beidagang  Reservoir  were  collected  in  December  2021.  The  composition  and  diversity  of  microbial
communities  at  different  depths  and  upstream  and  downstream  of  Beidagang  Reservoir  were  analyzed  by  high-
throughput sequencing technology to understand the spatial distribution characteristics of the microbial community
composition  structure  of  Beidagang  Reservoir.  The  relationship  between  dissolved  total  solids  and  microbial
communities was explored. The influence of reservoir salty water on microbial community structure was explored.
      The  results  show  that  there  are  differences  in  the  surface,  middle  and  bottom  layers  of  dissolved  total  solids
(TDS)  mass  concentration  in  Beidagang  Reservoir,  and  the  downstream  is  higher  than  that  in  the  upstream.  The
main  dominant  phylums  of  microorganisms  are  Proteobacteria,  Bacteroidetes  and  Actinobacteria,  and  the
abundance  of Proteobacteria  is  more  than 50%.  The  dominant  genera  are  Clade_III  undetermined genus  (1.10%-
72.72%) and Flavobacterium (0.32%-20.09%), the abundance of upstream Clade_III undetermined genera is higher
than  that  of  the  downstream,  and  the  abundance  of  surface Flavobacterium  is  higher  than  that  of  the  middle  and
bottom  layers.  There  were  significant  differences  between  the  microbial  community  composition  of  the  upper
surface  layer  and  the  middle  and  bottom  microbial  community  composition,  while  the  downstream  microbial
community  composition  at  different  depths  was  not  significant,  and  the  composition  of  the  middle  and  bottom
microbial communities was similar. The Chao1 and Shannon indices showed that the surface < middle layer < the
bottom layer,  and the downstream was slightly higher  than the upstream, and the microbial  Alpha diversity index
decreased with  the  increase  of  TDS mass  concentration.  At  the  class  level,  the  abundance  of  Alphaproteobacteria
and  Verrucomicrobiae  was  positively  correlated  with  TDS  mass concentration.  At  the  family  level,  Clade_III
abundance  was  positively  correlated  with  TDS  mass concentration.  Comamonadaceae  abundance  was  negatively
correlated  with  TDS  mass concentration.  The  abundance  of  Clade_III  and  Comamonadaceae  decreased  at  high
mass concentrations of TDS (>3 000 mg/L), which may inhibit their growth.
      This study can provide a theoretical basis for bioremediation of salty water in reservoirs. Therefore, the role of
salt-tolerant microorganisms on water purification can be studied in depth.

Key words: Beidagang  Reservoir； dissolved  total  solid； microbial  community  composition； diversity； spatial
distribution
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