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摘　要：微生物是淡水生态系统的重要组成部分，其群落组成与水环境密切相关。在室内设置５个试验组，
种植常绿型沉水植物苦草（Ｖａｌｌｉｓｎｅｒｉａｎａｔａｎｓ）同时引入铜锈环棱螺（Ｂｅｌｌａｍｙａａｅｒｕｇｉｎｏｓａ）、三角帆蚌（Ｈｙｒｉｏｐｓｉｓ
ｃｕｍｉｎｇｉｉ）和鲫（Ｃａｒａｓｓｉｕｓａｕｒａｔｕｓ）来模拟生态系统中的生物种群结构。通过构建多营养层级淡水生态系统，探
究了不同水生生物对细菌群落结构的影响。结果表明，构建的几种淡水生态系统中优势细菌类群为变形菌门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ）和蓝细菌门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ），螺、蚌、鱼的
存在极大地减少了水体中蓝细菌门的数量，能够有效控制蓝细菌过度繁殖。细菌多样性指数（Ｓｈａｎｎｏｎ指数）
在草、草螺蚌组中较高，而在草螺、草螺蚌鱼组中较低。冗余分析（ＲＤＡ）表明，各系统间微生物群落丰度
存在明显的差异，不同水生生物的引入和溶解氧含量是影响微生物群落变化的直接因素，而营养盐浓度的变

化主要依赖于水生生物与微生物的共同作用，是影响微生物群落变化的间接因素。综上，多营养层级生态系

统的构建不仅可以改善水质，也可以提高水体中细菌的多样性，改变水体中细菌的群落结构，使之向更加健

康、稳定的方向发展。
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　　目前众多水处理技术中，生物修复技术运用
范围越来越广，以水生生物为主导，构建长期健康、

稳定的水体生态系统，可使水体治理达到可持续的

目标［１］。国内外现有研究［２５］发现，滤食性动物可

以控制有害藻类过度繁殖，促进沉水植被系统构

建；食草性水生动物能够控制水草的过度生长，

防止二次污染。因此，合理地构建多营养级生物

群落，不仅可以净化水质，同时还可以产生一定

生态和景观效益［６７］，具有广泛的应用前景。

微生物在水生态系统中也具有重要的地位，

它们不仅在水生态系统的物质循环中扮演着重

要的角色，在维持水环境稳定的过程中也发挥着

重要的作用［８１１］。微生物可参与水体生态修复，

通过参与硝化、反硝化及厌氧氨氧化作用去除水

体中部分污染物［１２１３］。另外，变形菌门中大多数

细菌类群具有降解作用，这些菌群能够促进沉水

植物对氮、磷等营养元素的吸收［１４］；同时养蚌水

体中细菌能够影响三角帆蚌肠道菌群组成，进而

影响蚌的生长发育［１５］。因此，在构建多营养级生

物群落过程中，探究水生动植物联合的生物扰动

作用对水体微生物多样性、丰度、群落结构的影

响，对于水环境治理具有十分重要的意义。

一些学者针对水生动物和水生植物组成的

水下生态系统展开了研究。相关研究［１６１９］表明，

不同水生生物的联合修复可以改善水环境质量，

丰富物种多样性，提高生态系统的稳定性。然

而，多营养层级动植物联合的生物扰动作用对水

体微生物群落结构和多样性的影响，目前知之甚

少。为此，本文探究构建不同营养层级生态系统

对微生物的影响，通过选取４种常见的水生生物
为研究对象，分析其构建的水下生态系统对水环

境因子及细菌类群的影响，以期为水生态修复工

程中构建长期健康稳定的多营养层级生态系统

提供理论依据。
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１　材料与方法

１．１　试验材料
试验容器：采用规格为１００Ｌ（直径４０ｃｍ、高

６２ｃｍ）的白色塑料桶作为构建水下微生态系统
的环境容器。并设置曝气装置，主要起充氧和循

环扰动作用。

参考目前水域生态修复工程中常用的沉水

植物之一苦草（Ｖａｌｌｉｓｎｅｒｉａｎａｔａｎｓ）作为水下主体
植物，同时引入水生动物铜锈环棱螺（Ｂｅｌｌａｍｙａ
ａｅｒｕｇｉｎｏｓａ）、三角帆蚌（Ｈｙｒｉｏｐｓｉｓｃｕｍｉｎｇｉｉ）和鲫
（Ｃａｒａｓｓｉｕｓａｕｒａｔｕｓ）以构建水生动物群落，从而形
成较为完整的食物链。试验所用的苦草、铜锈环

棱螺［平均质量（２．２０±０．０２）ｇ］和三角帆蚌
［平均体质量（４０．０±０．４）ｇ］均取自太和水环
境科技发展有限公司金山区枫泾基地，鲫［平均

体质量（６．０±０．２）ｇ］购自上海岚灵花鸟市场，
取回后均洗净放入水箱中暂养备用。

试验用水原水为上海海洋大学临港校区明

湖湖水，并通过添加氯化铵（ＮＨ４Ｃｌ）、硝酸钾
（ＫＮＯ３）及磷酸氢二钾（Ｋ２ＨＰＯ４）以保证湖水水
质达轻度污染水平，作为试验初始水体。处理后

水质指标见表１。
１．２　试验方法

试验在室内进行，水温控制在２４℃左右。共

设置 ５个处理组，分别为无生物组（Ｃ０）、草组
（Ｃ）、草螺组（ＣＬ）、草螺蚌组（ＣＬＢ）、草螺蚌
鱼组（ＣＬＢＹ），本试验所用的各种生物材料规格
大小均相近，各处理组的生物投加量见表２，每组
设３个平行，其水生生物最终投放量通过预实验
确定，在淡水生态系统中，沉水植物∶底栖动
物∶鱼的生物量为５∶４∶１（其中螺∶蚌＝１∶５）时，系
统可维持稳定且水质没有恶化。每个试验桶内

放入５ｃｍ厚的石英砂以固定根系，加入６０Ｌ配
制好的富营养化水体。初期控制 ５个系统水质
状况基本一致，之后每２天进行一次水样采集，
以完成水体各项理化指标分析，试验维持２４ｄ。
测定指标为溶解氧（ＤＯ）、酸碱度（ｐＨ）、总氮
（ＴＮ）、总磷（ＴＰ）、氨氮（ＮＨ４

＋Ｎ）。试验结束时，
每个试验桶采集上、中、下３层共５Ｌ，水样混匀
后过０．２２μｍ滤膜，－８０℃保存用于进行高通量
测序以分析细菌群落结构。

表１　试验初始水体营养盐质量浓度
Ｔａｂ．１　Ｍａｓｓｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓｏｆｎｕｔｒｉｅｎｔｓｏｆｌａｋｅ
ｗａｔｅｒａｔｔｈｅｂｅｇｉｎｎｉｎｇｏｆｔｈｅｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ

项目

Ｉｔｅｍ

营养盐质量浓度

Ｍａｓｓｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ
ｏｆｎｕｔｒｉｅｎｔｓ／（ｍｇ／Ｌ）

富营养化程度

Ｄｅｇｒｅｅｏｆ
ｅｕｔｒｏｐｈｉｃａｔｉｏｎ

ＴＮ ２．６３９±０．０３２ 劣Ⅴ类
ＴＰ ０．２８９±０．００６ Ⅳ类
ＮＨ４＋Ｎ １．１２３±０．０１１ Ⅳ类

表２　水下微型生态系统构建生物配置
Ｔａｂ．２　Ｕｎｄｅｒｗａｔｅｒｍｉｃｒｏｅｃｏｓｙｓｔｅｍｂｕｉｌｄｉｎｇｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｃｏｎｆｉｇｕｒａｔｉｏｎ

编号

Ｎｏ．
苦草

Ｖａｌｌｉｓｎｅｒｉａｎａｔａｎｓ／ｇ
铜锈环棱螺

Ｂｅｌｌａｍｙａａｅｒｕｇｉｎｏｓａ／ｇ
三角帆蚌

Ｈｙｒｉｏｐｓｉｓｃｕｍｉｎｇｉｉ／ｇ
鲫

Ｃａｒａｓｓｉｕｓａｕｒａｔｕｓ／ｇ
Ｃ０ － － － －
Ｃ １８０ － － －
ＣＬ １８０ ２４（１１只） － －
ＣＬＢ １８０ ２４（１１只） １２０（３只） －
ＣＬＢＹ １８０ ２４（１１只） １２０（３只） ３６（６尾）

１．３　ＤＮＡ提取和ＰＣＲ扩增
将１．２节中滤膜剪碎后，参照试剂盒步骤提

取基因组ＤＮＡ，经２．０％琼脂糖凝胶电泳检测，分
析样本 ＤＮＡ的完整性。采用细菌 １６ＳｒＲＮＡ基
因引物进行ＰＣＲ扩增，引物设计如表３所示，由
上海美吉生物公司合成。ＰＣＲ反应体系（２０μＬ）
含：５×ＦａｓｔＰｆｕＢｕｆｆｅｒ４．０μＬ、２．５ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰｓ
２μＬ、正向引物（５μｍｏｌ／Ｌ）０．８μＬ、反向引物（５
μｍｏｌ／Ｌ）０．８μＬ、ＦａｓｔＰｆｕ聚合酶 ０．４μＬ、模板

ＤＮＡ１０ｎｇ、补灭菌双蒸水至２０μＬ。扩增条件：
９５℃反应３ｍｉｎ；９５℃变性３０ｓ，５５℃ 退火３０ｓ，
７２℃ 延伸４５ｓ循环２７次；７２℃延伸１０ｍｉｎ，保
持１０℃终止反应。每个样品３个重复，将同一样
品ＰＣＲ产物混合后用２．０％琼脂糖凝胶电泳检
测，使用ＤＮＡ凝胶回收试剂盒（ＡｘｙＰｒｅｐ，ＡＸＹＧＥ
公司）切胶回收 ＰＣＲ产物，ＴｒｉｓＨＣｌ洗脱，采用蓝
色荧光定量系统（ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭＳＴ，Ｐｒｏｍｅｇ公司）
进行定量检测，按测序量要求进行相应调整。

６７５
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ＰＣＲ最终产物交由上海美吉生物公司，委托进行 高通量测序［２０］。

表３　引物设计
Ｔａｂ．３　Ｐｒｉｍｅｒｄｅｓｉｇｎ

项目 Ｉｔｅｍ 测序区域 Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇａｒｅａ 引物名称 Ｐｒｉｍｅｒｎａｍｅ 引物序列 Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ ３３８Ｆ＿８０６Ｒ
３３８Ｆ ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ
８０６Ｒ ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ

１．４　数据处理与分析
运用 ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＥｘｃｅｌ２００７进行数据统计分

析，水质数据使用ＧｒａｐｈＰａｄＰｒｉｓｍ７．０４处理并绘
制图形；微生物群落丰度分析及冗余分析（ＲＤＡ）
均使用 Ｒ４．０．３软件进行制图；使用 ＳＰＳＳ２４．０
进行单因素方差分析（ＯｎｅｗａｙＡＮＯＶＡ），Ｐ＜
０．０５表示差异显著。

２　结果与分析

２．１　水体理化特征
试验期间，５个不同处理组水体各项理化指

标呈现不同的变化趋势。各处理组的总氮（ＴＮ）
和氨氮（ＮＨ４

＋Ｎ）整体呈下降趋势（图１），０～
１２ｄ，Ｃ、ＣＬ、ＣＬＢ组的总氮含量迅速降低，３组去
除效果无显著性差异（Ｐ＞０．０５），Ｃ组氨氮去除
效果最好，与其他４组差异显著（Ｐ＜０．０５）；试验
结束时，ＣＬＢ组的总氮浓度最低，且与其他４组
差异显著（Ｐ＜０．０５），ＣＬ组氨氮浓度最低，且与
ＣＬＢ组差异不显著（Ｐ＞０．０５）。各处理组中总磷
呈先降后升的变化趋势（图 １），之后趋于稳定。
水体溶解氧（ＤＯ）含量的总体变化呈波动上升趋
势，且对照组明显低于其他各组（Ｐ＜０．０５）。
２．２　细菌群落结构丰富度和多样性

由表４可知，所有样品的覆盖度（Ｃｏｖｅｒａｇｅ）
均在０．９８以上，说明本次测序结果反映了样本
中微生物的真实情况，数据结果可靠。Ｃｈａｏ指数
和Ａｃｅ指数表征了细菌丰富度，两者越大说明微
生物丰富度越高。Ｓｉｍｐｓｏｎ指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ指数
表征了细菌多样性，前者越低，后者越高，说明微

生物多样性越高。Ｃｈａｏ和 Ａｃｅ指数的变化趋势
为ＣＬＢ组 ＞ＣＬＢＹ组 ＞Ｃ组 ＞ＣＬ组 ＞Ｃ０组，而
Ｓｈａｎｎｏｎ指数的变化趋势为 Ｃ组 ＞ＣＬＢ组 ＞Ｃ０

组＞ＣＬ组＞ＣＬＢＹ组。因此，总体来说，丰度（物
种总数）变化趋势为ＣＬＢＹ组＞Ｃ组，多样性变化
趋势为ＣＬＢＹ组＜Ｃ组。
２．３　微生物群落相似性及差异性分析

由测序结果绘制了能够反映系统中 ＯＴＵｓ分
布的Ｖｅｎｎ图（图２）。从图中可以看出，５组水样
含有的ＯＴＵ数量分别为１２２３个、１６１４个、１３１２
个、１７１６个和１５４５个，共有的 ＯＴＵ数量为５０９
个，占ＯＴＵ数量最多的 ＣＬＢ样品的２９．６６％，占
ＯＴＵ数量最少的Ｃ０样品的４１．６２％。ＣＬＢＹ中特
有的ＯＴＵ数量最多，为２８７个，占该样品 ＯＴＵ总
数的 １８．５８％；特有程度最低的为 ＣＬ，仅占
５．０３％。从数量上看，表明投加４种生物后明显改
变了原始微生物群落组成。

本研究采用ＰＣｏＡ分析来衡量样本间群落物
种组成的相似度，结果如图３所示。ＰＣｏＡ的前
两个变量总共可以解释６８．２５％的数据，其中第
一轴（ＰＣ１）可以解释 ４４．６４％的数据，第二轴
（ＰＣ２）可以解释２３．６１％的数据。从图中可以看
出，Ｃ０、ＣＬ和ＣＬＢ组聚集在一起，表明这３个样
本的细菌群落结构相似度较高。而ＣＬＢＹ组在第
一主成分轴上与其他样品分开，说明 ＣＬＢＹ组样
品ＯＴＵ种类与其他４组存在差异，即投加鲫鱼可
使微生物种类发生明显变化。Ｃ组又在第二轴上
远离其他４组，表明 Ｃ和 ＣＬＢＹ样本的群落组成
与其他样本差异很大。这说明了在生态修复过

程中，种植苦草容易改变水体本身的群落组成，

少数菌群容易竞争形成优势菌群，并对微生物的

生长产生抑制作用，而底栖动物与沉水植物联合

修复时不会对水体微生物群落结构产生较为明

显的改变。

７７５
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图１　各组水环境因子的变化
Ｆｉｇ．１　Ｃｈａｎｇｅｏｆｗａｔｅｒｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｆａｃｔｏｒｓｉｎｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

表４　细菌群落多样性指数
Ｔａｂ．４　Ｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘ

项目Ｉｔｅｍ Ｃｈａｏ Ａｃｅ Ｓｉｍｐｓｏｎ Ｓｈａｎｎｏｎ 覆盖度Ｃｏｖｅｒａｇｅ

Ｃ０ １１５７．０９６ １２７７．９３２ ０．０３２ ４．４７５ ０．９９１
Ｃ １５０８．９０８ １５６２．９４３ ０．０１８ ５．０３７ ０．９８８
ＣＬ １３１２．４０５ １５５５．０６９ ０．０３５ ４．２７０ ０．９８８
ＣＬＢ １６５８．３０８ １７９１．０６８ ０．０３３ ４．７０４ ０．９８６
ＣＬＢＹ １５１６．２９１ １５７８．８５４ ０．０８７ ４．１２８ ０．９８８
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图２　细菌ＯＴＵ数量Ｖｅｎｎ图
Ｆｉｇ．２　ＶｅｎｎｄｉａｇｒａｍｏｆＯＴＵｎｕｍｂｅｒｏｆｐｌａｎｋｔｏｎｉｃｂａｃｔｅｒｉａ

图３　ＯＴＵ水平上细菌群落ＰＣｏＡ图
Ｆｉｇ．３　ＰＣｏＡｐｌｏｔｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙａｔＯＴＵｌｅｖｅｌ

２．４　微生物群落组成分析
根据分类学分析结果，可以得知５个不同营

养级生态系统中细菌门相对丰度如图４所示，变
形菌门（４２．２７％）平均相对丰度最大，其次为放
线菌门（２０．７９％）、拟杆菌门（２０．７％）、蓝细菌门
（８．２２％）；变形菌门、放线菌门和拟杆菌门的平
均相对丰度占比达到了８３．７６％。不同生态系统
的水体细菌门类相对丰度存在差异，变形菌门的

相对丰度最大，在 Ｃ０组、Ｃ组和 ＣＬＢ组各占
５３．７６％、４３．４０％和４５．９７％。在 ＣＬＢＹ组中，拟

杆菌门占比较大，为３０．５６％。随着水生态系统
中生物种类的增多，变形菌门和蓝细菌门的相对

丰度整体呈降低的趋势，而放线菌门和拟杆菌门

呈相反的升高趋势。

各水体生态系统中变形菌门的主要类群均

为α变形菌纲（αＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和 γ变形菌纲
（γＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）。其中α变形菌纲细菌中多为
红杆菌科（Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ）细菌，而γ变形菌纲
中以莫拉菌科（Ｍｏｒａｘｅｌｌａｃｅａｅ）细菌居多。且这两
个纲中包含的很多菌属都具有硝化功能，能够促

进水体的硝化进程。

属水平共得到 ７２６个类群，Ｃ０、Ｃ、ＣＬ、ＣＬＢ、
ＣＬＢＹ组中的微生物分别隶属于 ４８１、５３３、４８１、
５６５、５４７个属。相对丰度位居前１５的细菌组分
分析结果显示（图５），各系统中细菌群落组成差
异明显。５组水样之间存在显著性差异的菌属主
要有黄杆菌属（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、Ｅｄａｐｈｏｂａｃｕｌｕｍ、
不动杆菌属（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ）、红杆菌科下的未知属
（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ）、分枝杆菌属
（Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）等。ＣＬＢＹ组中的黄杆菌属、
ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ｓｐｏｒｉｃｈｔｈｙａｃｅａｅ数量显著多于其他４组，
而Ｃ０组中黄杆菌属数量显著少于其他４组；ＣＬ、
ＣＬＢ组中分枝杆菌属数量显著多于其他３组，而
Ｃ０、ＣＬＢＹ组中Ｅｄａｐｈｏｂａｃｕｌｕｍ数量显著少于其他
３组。

９７５
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图４　门水平上细菌群落的相对丰度
Ｆｉｇ．４　Ｒｅｌａｔｉｖｅａｂｕｎｄａｎｃｅｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙａｔｐｈｙｌｕｍｌｅｖｅｌ

图５　样品间细菌数量差异ｔｔｅｓｔ比较（属水平）
Ｆｉｇ．５　ｔｔｅｓｔｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｉｎｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｂａｃｔｅｒｉａｂｅｔｗｅｅｍｓａｍｐｌｅｓ（ｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌ）

０８５
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２．５　系统中细菌与环境因子的关系
本次研究所选择的水环境因子有：总氮

（ＴＮ）、氨氮（ＮＨ４
＋Ｎ）、总磷（ＴＰ）、溶解氧（ＤＯ）、

ｐＨ等。为研究水体中细菌群落与环境因子的关
系，将样本物种分布表与环境因子作 ＲＤＡ分析，
分析结果如图６所示。图中２个坐标轴ＲＤＡ１和
ＲＤＡ２对细菌群落结构分布的总解释度为
９４．１５％，分析结果相对可靠。

ＲＤＡ分析结果显示，溶解氧（ＤＯ）、总氮
（ＴＮ）和氨氮（ＮＨ４

＋Ｎ）对水体中细菌群落结构
影响较大，且 ＤＯ、ｐＨ与营养盐含量呈负相关关
系，即ＤＯ、ｐＨ升高时，水体中的营养盐含量会下

降。Ｃ、ＣＬＢＹ组微生物优势种群落丰度与营养盐
含量呈正相关，ＣＬ、ＣＬＢ组微生物优势种群落丰
度与营养盐含量呈负相关，表明营养盐含量升高

时，Ｃ、ＣＬＢＹ组的微生物优势种群落丰度会增多，
而ＣＬ、ＣＬＢ组则减少。从细菌水平上来看，ＣＬ组
位于第一象限，放线菌门占优势；ＣＬＢ组位于第
二象限，变形菌门占优势，溶解氧（ＤＯ）、酸碱度
（ｐＨ）重要值较高，对变形菌门影响较大，呈正相
关；Ｃ组位于第三象限，蓝细菌门占优势，受氨氮
（ＮＨ４

＋Ｎ）影响较大，与氨氮呈正相关；ＣＬＢＹ组
位于第四象限，营养盐含量较高，对拟杆菌门影

响较大，呈正相关。

图６　环境因子与细菌群落结构的关系
Ｆｉｇ．６　Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｆａｃｔｏｒｓａｎｄｐｌａｎｋｔｏｎｉｃｂａｃｔｅｒｉａｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

３　讨论

通过引入多种水生生物构建多营养层级淡

水生态系统，分析不同水生生物对水体细菌丰

度、多样性及群落结构的影响。研究结果显示，

底栖动物与苦草的联合作用对水体净化效果较

好，且苦草处于主导地位，而景观鱼类在水体净

化过程中起到的作用较小［２１］。水生生物的引入

对水体微生物群落影响较大。从细菌群落多样

性指数分析，草、草螺蚌系统微生物多样性较
高，而草螺、草螺蚌鱼系统水体微生物群落多
样性较低，这与李乾岗等［２２］、赵黎明等［２３］和李建

柱等［２４］研究结果一致。这可能是由于铜锈环棱

螺的爬行扰动、鲫摄食活动等行为促使系统内部

的物质循环进一步优化，而使微生物多样性受到

限制［２３］。

不同处理组中水体细菌群落丰度也存在明

显差异。门水平上，变形菌门平均相对丰度最

高，随着水生态系统中生物种类的增多，水体中

蓝细菌门的相对丰度整体呈降低的趋势，这可能

是由于螺、蚌、鱼的存在极大地减少了水体中蓝

细菌门的数量［２２］，从而改变水体中微生物群落结

构。一般而言，水体的富营养化往往会造成大面

积的水华现象，如蓝藻的暴发［２５］，而多营养层级
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生态系统的构建能够有效控制蓝细菌过度繁殖，

表明其适合修复富营养化水体。

本研究中几种多营养层级生态系统微生物

群落的主要优势菌门是变形菌门、放线菌门、拟

杆菌门和蓝细菌门，主要菌属是不动杆菌属、黄

杆菌属、分支杆菌属、红细菌科下的未知属及红

细菌属等，与其他研究学者的结果相似［２６２８］。其

中芽孢杆菌属、黄杆菌属、红细菌属是水体中主

要的优势菌群，在水体净化中起着重要作用。相

关研究表明，厚壁菌门微生物在反硝化过程中发

挥作用，并且其中的芽孢杆菌属具有较强的溶磷

能力，可促进水体中磷向可溶性磷转化［２９］，由此

解释了草螺组总磷去除能力较高的原因。黄杆
菌属在草螺蚌鱼组中丰度明显高于其他４组，
研究表明［３０３１］，黄杆菌属具备污染物降解能力，

可将氮、磷有机物结合成絮状进行氧化分解，从

而达到净化水体的作用；红细菌属是光合细菌兼

具反硝化作用［２４］，且具有较强的摄磷能力［３２］，这

些微生物都是有益的优势菌属。另外分枝杆菌

病是鱼类常见的细菌性疾病之一［３３］，结果表明

草螺蚌鱼组中分枝杆菌属丰度低于草螺及草
螺蚌组，说明鲫的存在可以有效控制分枝杆菌属
数量。

不同营养盐类型及其含量对细菌群落结构

变化具有一定影响。冗余分析表明，ＤＯ、ＴＮ和
ＮＨ４

＋Ｎ是影响细菌群落结构变化最显著的环境
因子，且随着营养盐含量的增加，菌群多样性呈

下降趋势，这与薛银刚等［３４］研究结果类似。ＲＤＡ
结果显示，不同菌群受环境因子影响不同［３５］，ＴＮ
和ＴＰ与放线菌门、拟杆菌门呈正相关，与变形菌
门、蓝细菌门及厚壁菌门呈负相关；ＮＨ４

＋Ｎ与蓝
细菌门、拟杆菌门呈正相关，与变形菌门、放线菌

门及厚壁菌门呈负相关。因此，本研究中多种水

生生物的引入和溶解氧含量是影响微生物群落

变化的直接因素，而营养盐含量的变化主要依赖

于水生生物与微生物的共同作用，是影响微生物

群落变化的间接因素。

４　结论

通过构建多营养层级生态系统，探究了水生

动植物联合的生物扰动作用对水体微生物群落

结构和多样性的影响。研究结果表明，各系统间

微生物群落组成相似，但其丰度存在明显差异。

螺、鱼的生物扰动作用使微生物多样性降低，同

时也极大地减少了水体中蓝细菌门的数量，能够

有效控制蓝细菌过度繁殖。本研究中营养盐含

量的变化主要依赖于水生生物与微生物的共同

作用，是影响微生物群落变化的间接因素。综

上，多营养层级生态系统的构建不仅可以改善水

质，也可以提高水体中细菌的多样性，改变水体

中细菌的群落结构，使之向更加健康、稳定的方

向发展。
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