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摘　要：以上海市浦东临港芦潮引河支流河段为例，选取３个相通的不同污染程度的位点，采取高通量测序
技术研究夏季真核周丛生物群落组成和定殖过程，并结合环境参数分析周丛生物群落对环境因子的响应。调

查共获得３６个样品，鉴定周丛生物３０门６８１属。主要的门有轮虫门（Ｒｏｔｉｆｅｒａ）、绿藻门（Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｔａ）和纤毛
虫门（Ｃｉｌｉｏｐｈｏｒａ），属有五盘轮虫属（Ｐｅｎｔａｔｒｏｃｈａ）、旋轮虫属（Ｐｈｉｌｏｄｉｎｇ）、钟虫属（Ｖｏｒｔｉｃｅｌｌａ）、瘤丽星介属
（Ｐｈｙｓｏｃｙｐｒｉｇ）等。调查期间周丛生物群落结构随定殖时间变化显著，不同污染程度河流周丛生物群落组成呈
现显著性差异且优势种变化也不同，Ｈ点和Ｙ点在后期均出现纤毛虫减少和绿藻成为优势类群的演替现象。
冗余分析表明盐度对周丛生物群落影响显著。不同生物对于环境因子的响应程度不同，五盘轮虫属、旋轮虫

属和钟虫属等优势属与环境因子有着较高的相关性。该研究将为进一步了解滨海河道水体周丛生物的多样

性及时空演替特征及受损水体周丛生物开展生态健康评估提供基础数据。
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　　周丛生物的概念最初由 ＳＬ?ＤＥＣˇＫＯＶ?［１］提
出，是指附着在淹没水下的各种基质上的生物类

群，包括着生藻类、原生动物及其表面胞外聚合

物非生物质等［２］，ＷＥＴＺＥＬ［３］对于它概念的完善
极大程度上推动了其相关研究。作为水生食物

网的重要组成部分，周丛生物在水体和沉积物间

能量流动和物质循环方面起到重要作用［４］，提高

了能量利用率［５］，相关研究［６］证明周丛藻类可能

提供生态系统高达８０％的初级生产力，因此可作
为养殖鱼虾的基础饲料生物［７］。周丛生物（膜）

作为生态系统中天然的“生物滤器”和“氧化塘”，

研究证明能够去除的污染物包括氮［８］、磷［９］、有

机污染物［１０］、重金属［１１］、纳米材料［１２］和抗生

素［１３］等，在减少非点源污染方面发挥重要作

用［１０］。此外，周丛生物对于环境胁迫具有较好的

应激反应［１４］，在可观察尺度上能够预测环境的剧

烈变化［１５］，常被作为反应环境风险的指示生物［１６］

应用于河流［１７］、湖泊［１８］以及湿地［１９］的环境质量

监测。传统鉴定周丛生物的方法为显微镜观察

法，随着分子生物学技术的发展，核酸序列分析

已被广泛应用于周丛生物的分类鉴定中［２０］。

水环境污染是当今人类面对的最重要的生

态问题之一，其跨度广、污染源复杂、持续时间长

的特点决定其很难被治理。探索生态的监测评

估方法，低成本、高生态效益的水污染治理技术，

是当前水生态环境领域的研究热点。本研究以

上海市浦东临港芦潮引河支流河段为例，选取３
个相通的不同污染程度的位点，采取高通量测序

技术研究了夏季真核周丛生物群落组成和定殖

过程，并结合环境参数分析了周丛生物群落对环

境因子的响应。本研究将为进一步了解滨海河

道水体周丛生物的多样性及时空演替特征和利

用周丛生物开展受损水体生态健康评估提供基

础数据。



上 海 海 洋 大 学 学 报 ３２卷

１　材料与方法

１．１　采样方法与站位
在上海浦东临港芦潮引河选择 ３个不同污

染程度的代表支流河段（Ｇ、Ｈ、Ｙ点），于２０２１年
６月２６日—２０２１年７月１０日进行连续挂板取样
研究周丛生物时空变化。Ｇ点周围空旷，水域附
近无污染源；Ｈ点河岸生长有大量野天胡荽
（Ｈｙｄｒｏｃｏｔｙｌｅｖｕｌｇａｒｉｓ），河流中生长有少量芦苇；Ｙ
点附近存在大量野天胡荽和芦苇，以及少量睡

莲，污染源为厨余垃圾管道泄漏。选择玻璃材料

（７６．２ｍｍ×２５．４ｍｍ）作为周丛生物定殖基质
（图版），玻璃挂板固定于塑料支撑板上，支撑板

正中有直径７ｍｍ左右孔洞，用铁丝固定在人工
浮筏上。在３个位点将３６个挂板置于水下１ｍ
处，挂板面与水平面垂直。自第３天开始每天下
午１５：００～１６：００在各站位取回１个挂板，挂板时
间持续１５ｄ，连续采样时间为第３～１４天，一共
１２次采样，共获得３６个样品。带回实验室进行
刮板取样，取样前对挂板上的大型生物（如螺等）

进行去除处理，采集后的样品置入离心管中，于

－４℃进行保存。

图版　２０２１年６—７月芦潮引河采样站点图
Ｐｌａｔｅ　Ｔｈｅｌｏｃａｔｉｏｎｏｆｓａｍｐｌｉｎｇｓｉｔｅｓ

１．２　水质测定
使用水质检测仪（ＡＺ８６０３１，台湾衡欣科技股

份有限公司）对调查地点环境因子进行现场测

量，测量指标包括温度（Ｔ）、盐度（Ｓ）、酸碱度
（ｐＨ）和总溶解性固体（ＴＤＳ）。测量前使用软纸
和蒸馏水对检测探头进行清洗擦拭，测量深度约

为水下０．５ｍ。待水质检测仪示数稳定后，记录
数据，重复３次取平均值作为该点环境因子的数
值。

１．３　基因提取和１８ＳｒＤＮＡ高通量测序
使用 Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ． ＳｏｉｌＤＮＡＫｉｔ（ＯｍｅｇａＢｉｏ

ｔｅｋ，美国）对ＤＮＡ进行提取，具体操作参照说明
书进行。利用１％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ的

纯度和浓度，检测合格样品进行３次重复ＰＣＲ扩
增，ＰＣＲ扩增采用 ＴＲＡＧＥＮＡＰ２２１０２，ＴｒａｎｓＳｔａｒｔ
ＦａｓｔｐｆｕＤＮＡ聚合酶体系，混合液（２０μＬ）由５×
反应缓冲液（４μＬ）、２．５ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰｓ（２μＬ）、５
μｍｏｌ／Ｌ正向引物和反向引物（０．８μＬ）、快速 Ｐｆｕ
ＤＮＡ聚合酶（０．４μＬ）、ＢＳＡ（０．２μＬ）、模板 ＤＮＡ
（１０ｎｇ）组成。使用 ＩｌｌｕｍｉｎａＰＥ２５０测序平台进
行测序，测序由上海凌恩生物科技有限公司完

成。测序针对１８ＳｒＤＮＡ的Ｖ４区，使用引物为Ｆ
５１５（５′ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧ３′）和 Ｒ９０７（５′
ＣＣＧＴＣＡＡＴＴＣＭＴＴＴＲＡＧＴＴＴ３′）。
１．４　数据处理

ＩｌｌｕｍｉｎａＰＥ２５０测序得到的 ＰＥｒｅａｄｓ首先根

８９５
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据ｏｖｅｒｌａｐ关系进行拼接，同时对序列质量进行质
控和过滤，区分样品后在相似性９７％的水平上进
行ＯＴＵｓ（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌｔａｘｏｎｏｍｉｃｕｎｉｔｓ）分析和聚类
分析。基于 ＯＴＵ结果，使用 Ｍｕｔｈｏｒ软件进行
Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数、Ｃｈａｏ１丰富度指数和 Ｐｉｅｌｏｕ
均匀度指数计算，使用Ｏｒｉｇｉｎ软件进行绘图展示；
基于属水平ＯＴＵ，使用Ｒ语言ｆａｃｔｏｅｘｔｒａ包、ｇｇｔｒｅｅ
包和 ｖｅｇａｎ包等进行主成分分析 （Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔａｎａｌｙｓｉｓ）、聚类分析（Ｃｌｕｓｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓ）、
冗余分析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙａｎａｌｙｓｉｓ）以及热图等图形
绘制，以分析不同采样区域周丛生物的群落差异

及其与环境因子间的关系；基于物种分类学信

息，使用非参数因子克鲁斯卡尔沃利斯和秩验检
（ＮｏｎｐａｒａｍｅｔｒｉｃｆａｃｔｏｒｉａｌＫｒｕｓｋａｌＷａｌｌｉｓｓｕｍｒａｎｋ
ｔｅｓｔ）寻找差异物种，使用 Ｌｅｆｓｅ软件进行分析，默
认ＬＤＡ＞２，Ｐ＜０．０５，则该物种为差异物种。通

过ＳＰＳＳ软件单因素方差分析环境因子的差异
性，通过皮尔森相关性分析样品间相关性，通过

蒙特卡罗检验筛选显著性环境因子。数据标准

化处理通过 Ｒ语言 ｓｃａｌｅ函数进行；数据对数转
化的方法为ｌｇ（ｘ＋１）。

２　结果与分析

２．１　环境因子
研究地点不同，环境因子具有差异性（图１）。

不同地点间温度差异不显著（Ｐ＞０．０５）。不同地
点的盐度、ｐＨ和ＴＤＳ差异显著（Ｐ＜０．０５）。盐度
的含量大小排序为 Ｈ＞Ｙ＞Ｇ，ｐＨ的大小排序为
Ｇ＞Ｙ＞Ｈ，ＴＤＳ含量大小的排序为Ｈ＞Ｙ＞Ｇ。无
污染的Ｇ点盐度和ＴＤＳ含量均较小，但是 ｐＨ较
高。

图１　主要环境因子差异分析
Ｆｉｇ．１　Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍａｉｎｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｆａｃｔｏｒｓ

９９５
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２．２　测序基本情况
经过质量控制和序列优化后，３６个样品测序

共获得高质量序列１５４３２３１条，序列平均长度
为３７６ｂｐ，ＯＴＵ丰富度（ＯＴＵｒｉｃｈｎｅｓｓ）为３３３５，
各采样地点ＯＴＵ丰富度为Ｙ＞Ｇ＞Ｈ。稀释曲线
渐近平坦，说明更多的数据量只能产生少量的物

种（ＯＴＵｓ），见图２。

图２　各样品真核生物稀释曲线
Ｆｉｇ．２　Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎｓｃｕｒｖｅｓｏｆｅａｃｈｓａｍｐｌｅ

２．３　周丛生物种类组成
本研究样品中共鉴定生物３０门６８１属１００２

种。主要的门有轮虫门 （Ｒｏｔｉｆｅｒａ）、绿藻门
（Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｔａ）、纤毛虫门（Ｃｉｌｉｏｐｈｏｒａ）、节肢动物
门（Ａｒｔｈｒｏｐｏｄａ）和硅藻门（Ｂａｃｉｌｌａｒｉｏｐｈｙｔａ），共占
据样品总 ＯＴＵ的 ７３．６％。其中轮虫门占比为
３２．８％，是占比最高的门，其次为绿藻门和纤毛
虫门，分别占比１４．９％和１２．９％（图３ａ、３ｂ）。在
属水平，主要的属有五盘轮虫属（Ｐｅｎｔａｔｒｏｃｈａ）、旋
轮虫属（Ｐｈｉｌｏｄｉｎａ）、钟虫属（Ｖｏｒｔｉｃｅｌｌａ）、瘤丽星介
属（Ｐｈｙｓｏｃｙｐｒｉａ）、虫黄藻（Ｓｙｍｂｉｏｄｉｎｉｕｍ）、胶鞘轮
虫属（Ｃｏｌｌｏｔｈｅｃａ）、链壶菌属（Ｌａｇｅｎｉｄｉｕｍ）和小环
藻属（Ｃｙｃｌｏｔｅｌｌａ），共占据样品总 ＯＴＵ的５０．６％。
其中五盘轮虫属占比为 １２．２％，是占比最高的
属，其次为旋轮虫属和钟虫属，分别占１０．２％和
６．９％（图３ｃ、３ｄ）。

不同采样站位采集的样品中，周丛生物的群

落组成表现出显著差异。门的水平上分析，Ｇ点
样品的节肢动物门生物极少，取而代之的是绿藻

门和纤毛虫门生物占据较高的丰度，绿藻门生物

的丰度也在此地点增加（图３ａ、３ｂ）；Ｈ点样品和
Ｙ点样品的轮虫较多，且Ｈ点样品节肢动物门生
物最多；Ｙ点样品帕金虫门表现出较高丰度。属
的水平上分析，不同采样地点的优势属不相同，Ｇ
点样品优势属为小环藻属等；Ｙ点样品优势属为
五盘轮虫属等；Ｈ点样品优势属为瘤丽星介属
等。各采样点均发现特有属，如 Ｇ点样品发现特
有属有白锈属菌等；Ｙ点样品发现特有属有
Ｃａｌｙｃｏｆｅｒａ等；Ｈ点样品发现特有属有丝壶菌属等
（图３ｃ、３ｄ）。
２．４　周丛生物群落的时间变化及演替

Ｇ点的 ＯＴＵ丰富度随定殖时间总体呈现出
先下降后上升的趋势；Ｈ点在定殖 １４ｄ出现了
ＯＴＵ丰度骤降，可能原因是采样误差；Ｙ点 ＯＴＵ
丰度变化较小。部分属丰度随定殖时间变化明

显，Ｇ 点 变 化 较 为 明 显 的 是 Ｐｒｏｄｉｓｃｏｐｈｒｙａ、
Ｖａｍｐｙｒｅｌｌａ等丰度随定殖时间丰度明显升高，而
Ｂａｌｄｉｎｉａ等则下降；Ｈ点变化较为明显的是旋轮
虫属、Ａｎｏｍｏｐｕｓ等丰度随定殖时间丰度明显升
高，而Ｂａｌｄｉｎｉａ等则下降；Ｙ点变化较为明显的是
Ｖａｍｐｙｒｅｌｌａ、椎轮虫属等丰度随定殖时间丰度明显
升高，而Ｄｉｎｏｖｏｒａｘ等则下降（图４）。通过分析不
同时间采集的样品中周丛生物群落的相关性，发

现采样间隔时间越长，样品间皮尔森相关系数越

小，即样品间周丛生物群落相关性越低，说明周

丛生物调查周期内发生了群落变化（图５）。
进一步分析主要周丛生物类群在不同采样

地点的群落变化，发现Ｇ点轮虫在第８天出现了
相对丰度的最大值，除节肢动物的相对丰度在采

样后期稍有上升外，其余生物类群的群落变化并

不明显；Ｈ点轮虫和绿藻的相对丰度在采样后期
显著上升，并取代其他生物类群，此外节肢动物

在采样中期处于较高相对丰度，在采样后期被轮

虫和绿藻取代；Ｙ点轮虫相对丰度在采样后期呈
现出下降趋势，绿藻相对丰度逐渐增加，并出现

取代纤毛虫的趋势（图６）。
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选取绝对丰度前１０的门绘制门水平柱状图，其余部分归于Ｏｔｈｅｒｓ进行展示；选取绝对丰度在前２０的属绘制属水平柱状图，其余部
分合并在Ｏｔｈｅｒｓ展示。
Ｔｈｅｔｏｐ１０ｐｈｙｌａｗｅｒｅｓｅｌｅｃｔｅｄｆｏｒｄｉｓｐｌａｙｓ，ｗｉｔｈｔｈｅｒｅｓｔｇｒｏｕｐｅｄｕｎｄｅｒＯｔｈｅｒｓ；ｔｈｅｔｏｐ２０ｇｅｎｅｒａｗｅｒｅｓｅｌｅｃｔｅｄｆｏｒｄｉｓｐｌａｙｓ，ｗｉｔｈｔｈｅｒｅｓｔ
ｇｒｏｕｐｅｄｕｎｄｅｒＯｔｈｅｒｓ．

图３　门水平（ａ、ｂ）和属水平（ｃ、ｄ）周丛生物群落组成
Ｆｉｇ．３　Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｐｅｒｉｐｈｙｔｏｎｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ（ａａｎｄｂ：ｐｈｙｌｕｍｌｅｖｅｌ；ｃａｎｄｄ：ｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌ）
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只对部分属进行绘图展示；由于不同属之间丰度差异较大，因此对其进行了标准化处理。

Ｏｎｌｙｓｏｍｅｇｅｎｅｒａｗｅｒｅｓｈｏｗｎ；ＯＴＵｓａｒｅｎｏｒｍａｌｉｚｅｄｄｕｅｔｏｔｈｅｌａｒｇｅｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎａｂｕｎｄａｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｇｅｎｅｒａ．

图４　周丛生物ＯＴＵ丰度的时间变化（属水平）
Ｆｉｇ．４　ＴｅｍｐｏｒａｌｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆＯＵＴａｂｕｎｄａｎｃｅｉｎｐｅｒｉｐｈｙｔｏｎｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ（ｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌ）

对ＯＴＵ进行了对数转化。

ＬｏｇａｒｉｔｈｍｉｃｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆＯＴＵ．

图５　Ｇ点、Ｈ点和Ｙ点周丛生物群落的相关关系分析（属水平）
Ｆｉｇ．５　Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐｅｒｉｐｈｅｒｙｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓａｍｐｌｅｓ（ｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌ）

图６　主要周丛生物类群与定殖时间的关系
Ｆｉｇ．６　Ｔｅｍｐｏｒａｌｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆｍａｉｎｐｅｒｉｐｈｙｔｏｎｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

２０６
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２．５　周丛生物群落多样性分析
生物多样性指数的差异能够反映群落结构

信息。Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数和 Ｐｉｅｌｏｕ均匀度指数
的大小排序均为 Ｇ点最高，Ｈ点和 Ｙ点相差不
大；Ｃｈａｏ１丰富度指数的大小排序为 Ｙ ＞Ｇ ＞
Ｈ。Ｇ点群落多样性、物种丰富度以及生物分布
均匀程度均较优，Ｈ点和Ｙ点的差异主要表现在
Ｙ点的物种丰富度高于 Ｈ点。对生物多样性指

数随定殖时间的变化趋势进行分析，发现 Ｇ点
Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数和 Ｐｉｅｌｏｕ均匀度指数趋于稳
定，Ｃｈａｏ１丰富度指数趋于上升；Ｈ点各多样性指
数变化一致，均趋于下降，第１３～１４天的下降趋
势尤为显著；Ｙ点 Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数和 Ｐｉｅｌｏｕ
均匀度指数趋于上升，Ｃｈａｏ１丰富度指数第９～１４
天整体下降，但第１３天显著升高（图７）。

图７　不同采样点样品周丛生物Ｓｈａｎｎｏｎ指数、Ｐｉｅｌｏｕ指数和Ｃｈａｏ１指数的时间变化
Ｆｉｇ．７　ＴｅｍｐｏｒａｌｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｂｉｏｂｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘＳｈａｎｎｏｎｉｎｄｅｘ，
ＰｉｅｌｏｕｉｎｄｅｘａｎｄＣｈａｏ１ｉｎｄｅｘｏｆｐｅｒｉｐｈｙｔｏｎａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓａｍｐｌｉｎｇｓｉｔｅｓ

２．６　周丛生物群落组间差异性分析
对不同地点采集的样品进行差异性分析，Ｈ

点特有ＯＴＵ较少，其余两点特有 ＯＴＵ较多［图８
（ａ）］。组间相似距离明显大于组内相似距离，证
明不同采样点周丛生物群落结构存在显著性差

异［图８（ｂ）］。聚类分析结果显示，周丛生物群
落结构与河流的污染程度有关，最为显著的是同

一河流采集的样品大部分聚在一起［图８（ｃ）］。
主成分分析（ＰＣＡ）结果显示 ＰＣ１解释了不同地
点样品差异性的４８．５％，ＰＣ２解释了２６．６％，累
计解释量为７５．１％。不同地点样品中周丛生物
群落沿ＰＣ１和ＰＣ２轴可见明显分区，进一步证明
周丛生物群落结构随地点呈现出显著差异性（图

８ｄ）。
　　基于 Ｌｅｆｓｅ分析结果发现，引起 Ｇ点与其他
地点显著差异的属是 Ｖａｍｐｙｒｅｌｌａ、Ｃｈｏａｎｏｃｙｓｔｉｓ、
Ｏｃｈｒｏｍｏｎａｓ等，引起Ｙ点与其他地点显著差异的
属是 Ｐｅｎｔａｔｒｏｃｈａ、Ｌａｇｅｎｉｄｉｕｍ、Ｒｈｉｚｉｄｉｏｍｙｃｅｓ等，引
起Ｈ点与其他地点显著差异的属是Ｏｅｄｏｇｏｎｉｕｍ、
Ａｎｏｍｏｐｕｓ、Ｓｙｍｂｉｏｄｉｎｉｕｍ等。Ｇ点样品显著性差
异物种最多，Ｙ点比Ｈ点稍多（图９）。差异较显
著的生物类群可能是对３个地点特定环境具有

较强的选择性。

２．７　周丛生物群落对环境因子的响应
采用冗余分析（ＲＤＡ）进一步研究周丛生物

与环境因子之间的关系（图１０），结果显示采集样
品中的周丛生物与ＴＤＳ、盐度、ｐＨ、温度和定殖时
间均相关，其中最显著的影响因素为盐度（Ｐ＜
０．０１）。ＲＤＡ１解释率为６７．０４％，ＲＤＡ２解释率
为１８．５４％，累计解释率为 ８５．５８％。五盘轮虫
属、旋轮虫属和钟虫属等优势属与环境因子的对

应性趋势更强。

　　通过属水平周丛生物群落与环境因子之间
的Ｐｅａｒｓｏｎ相关系数分析，发现温度和定殖时间
与大部分属之间的相关性不强（图１１）。小环藻
属与盐度和ＴＤＳ呈现出较为明显的负相关，而与
ｐＨ则呈现出较为明显的正相关关系；Ｆｒｉｔｓｃｈｉｅｌｌａ
等与环境因子的相关性显然更高，并且与盐度和

ＴＤＳ呈现出较为明显的负相关关系，而与 ｐＨ和
温度则呈现出极明显的正相关关系。不同物种

与环境因子的相关关系反映出这些物种对于水

质污染的指示意义，也反映出其对典型污染物的

吸收或降解的能力。
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ＰＣＡ分析时，对ＯＴＵ进行了对数转化。

ＬｏｇａｒｉｔｈｍｉｃｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆＯＴＵ．

图８　不同采样地点样品周丛生物ＯＴＵ韦恩分析（ａ）、组间差异分析（ｂ）、聚类分析（ｃ）、ＰＣＡ分析（ｄ）
Ｆｉｇ．８　Ｖｅｎｎａｎａｌｙｓｉｓ（ａ），Ｖａｒｉａｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓ（ｂ），Ｃｌｕｓｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓ（ｃ），ＰＣＡａｎａｌｙｓｉｓ（ｄ）ｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｉｔｅｓ

３　讨论

水环境污染是当今人类面对的最重要的生

态问题之一，目前对于不同水体中周丛生物群落

时间变化及其指示功能已有较多研究，生态的监

测评估方法已应用于水域环境监测［２１２２］。ＳＵ
等［２３］研究不同富营养化程度条件下稻田水中周

丛生物群落，发现群落结构时间变化明显，且部

分周丛生物群落变化与水体的富营养化程度显

著相关。ＦＥＲＲＡＧＵＴ等［２４］在巴西 ＩＡＧ水库的实

验，发现富营养化状态时，附生动物和附着松散

的生物更容易被牢固附着的生物所替代。本次

调查地点为上海临港滨海人工河道，滨海河道环

境变化多样，受沿途地貌特征、人类活动和海陆

相互作用等多种因素的影响［２５］，并且水体流动缓

慢，更易受外源性和内源性的污染［２６］。研究发

现，不同周丛生物群落随定殖时间变化明显，不

同污染程度河段中周丛生物的群落演替差异性

显著。
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红色区域、绿色区域和蓝色区域表示不同分组，树枝中红色节点表示在红色组别中起到重要作用的微生物类群，绿色节点表示在绿

色组别中起到重要作用的微生物类群，蓝色节点表示在蓝色组别中起到重要作用的微生物类群，黄色节点表示在三组中均没有起

到重要作用的微生物类群。

ＤｅｆａｕｌｔＬＤＡｖａｌｕｅｉｓｇｒｅａｔｅｒｔｈａｎ２，Ｐｖａｌｕｅｉｓｌｅｓｓｔｈａｎ０．０５，ｔｈｅｓｐｅｃｉｅｓｉｓａｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｓｐｅｃｉｅｓ；ｒｅｄ，ｇｒｅｅｎａｎｄｂｌｕｅａｒｅａｓｉｎｄｉｃａｔｅ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｒｏｕｐｓ，ｒｅｄ，ｇｒｅｅｎａｎｄｙｅｌｌｏｗｎｏｄｅｓｉｎｔｈｅｔｒｅｅｂｒａｎｃｈｉｎｄｉｃａｔｅｍｉｃｒｏｂｉａｌｔａｘａｔｈａｔｐｌａｙａｎｉｍｐｏｒｔａｎｔｒｏｌｅｉｎｔｈｅｒｅｄ，ｇｒｅｅｎａｎｄ

ｙｅｌｌｏｗｇｅｎｅｒａ．

图９　不同采样点样品Ｌｅｆｓｅ分析
Ｆｉｇ．９　Ｌｅｆｓｅａｎａｌｙｓｅｓｏｆｓａｍｐｌｅｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓａｍｐｌｉｎｇｓｉｔｅｓ

图１０　周丛生物（属水平）与
环境因子的ＲＤＡ分析排序图

Ｆｉｇ．１０　ＲＤＡｏｒｄｉｎａｔｉｏｎｄｉａｇｒａｍｏｆｐｅｒｉｐｈｙｔｏｎ
（ｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌ）ａｎｄｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｆａｃｔｏｒｓ

　　不同环境中的优势种与特有种反映出它们
对于特定污染物的吸附降解能力，同时也反映出

它们的环境指示作用。不同污染程度采样点中

周丛生物群落及优势类群变化不同，Ｈ点和 Ｙ点
在采样后期均出现纤毛虫减少和绿藻成为优势

类群的演替现象，且优势种对于环境因子变化响

应性较好。纤毛虫在不同污染程度河段中相对

丰度差异较大，对环境变化响应较好，这与以往

研究结果较为一致。周丛纤毛虫丰度与ｐＨ呈正
相关、与盐度呈负相关［２７］，砂壳纤毛虫［２８］、附生

纤毛虫［２９］同样可指示水域环境水质变化。介形

虫是Ｈ点的代表性物种，其物种组成与环境因子
密切相关［３０］，可作为特定生境的指示生物，然而

其对环境有限的耐受性可能限制其预测水质变

化的适应范围［３１］。Ｈ点和 Ｙ点的轮虫丰度占绝
对优势，芦潮引河滨海人工河道主要轮虫为巨大

五盘轮虫（Ｐｅｎｔａｔｒｏｃｈａｇｉｇａｎｔｅａ），最早发现于澳
大利亚［３２］，在东亚也多有分布［３３］，其生态学意义

尚不明晰。轮虫对环境变化的敏感性较高，已有

部分轮虫作为耐污种用于水质监测，如裂痕龟纹

轮虫、螺形龟甲轮虫和针簇多肢轮虫等［３４３６］，应

进一步对巨大五盘轮虫的生态学意义开展调查，

并对其作为水质指示生物的可行性进行探究。
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代表Ｐ＜０．０５，周丛生物组成与环境因子呈显著相关性；代表Ｐ＜０．０１，周丛生物组成与环境因子呈极显著相关性。

 ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓＰ＜０．０５，ｗｈｅｒｅｐｅｒｉｐｈｙｔｏｎｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｉｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｃｏｒｒｅｌａｔｅｄｗｉｔｈｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｆａｃｔｏｒｓ；ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓＰ＜０．０１，ｗｈｅｒｅ

ｐｅｒｉｐｈｙｔｏｎｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｉｓｈｉｇｈｌｙｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｃｏｒｒｅｌａｔｅｄｗｉｔｈｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｆａｃｔｏｒｓ．

图１１　周丛生物群落组成与环境因子Ｐｅａｒｓｏｎ相关系数热图
Ｆｉｇ．１１　Ｐｅａｒｓｏｎｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｏｆｐｅｒｉｐｈｙｔｏｎｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎａｎｄｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｆａｃｔｏｒｓｂｙｈｅａｔｍａｐ

　　然而仍需指出的是，本次调查只在上海临港
芦潮引河滨海人工河道的小范围内进行，尚需更

多不同河段、位点及长期调查，才能更好地进行

滨海河道水体周丛生物研究，为受损水体周丛生

物开展生态健康评估提供基础数据。

４　结论

（１）本研究对上海临港人工滨海河道采样，
选取３个相通的不同污染程度的位点，采取高通
量测序技术研究了夏季真核周丛生物群落组成

和定殖过程，共鉴定得到周丛生物３０门６８１属。
主要的门有轮虫门、绿藻门、纤毛虫门，主要的属

有五盘轮虫属、旋轮虫属、钟虫属、瘤丽星介属

等。

（２）周丛生物群落随定殖时间呈现出明显变
化，且污染程度不同，群落变化及优势类群也不

相同。Ｈ点和 Ｙ点在后期均出现纤毛虫减少和
绿藻成为优势类群的演替现象。盐度为影响周

丛生物群落变化的显著性因素（Ｐ＜０．０１）。
（３）优势属对于环境因子变化响应性较好，

可考虑作为环境指示生物。本研究将为进一步

了解滨海河道水体周丛生物的多样性和时空演

替特征，为受损水体周丛生物开展生态健康评估

提供基础数据。
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