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基于环境 DNA 的长江浮游硅藻和绿藻多样性与群落构建机制研究
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摘　要：生物多样性及生物群落的构建机制是研究热点，浮游植物作为水生态系统中的初级生产者，具有重

要的水生态功能，在长江流域水平上的相关研究少见。本研究采用环境DNA宏条形码技术，针对长江浮游

硅藻及绿藻群落进行研究。结果表明：在长江全流域共检出389个操作分类单元（OTU），隶属于62科101属，

绿藻相对更多。在长江上游、中游和下游分别检出 378、322和 318个OTU。上游和下游的生物多样性相对较

高，Shannon-Wiener指数中值超过 2.0。Mantel检验表明，上游群落与 pH显著相关（P < 0.05）；中游群落与总

有机碳极显著相关（P < 0.01），与电导率显著相关（P < 0.05）；下游群落与溶解氧、高锰酸盐指数和氟离子均极

显著相关（P < 0.01）。冗余分析表明总氮对全流域硅藻和绿藻群落的解释最强，其次是电导率。此外，中性

模型和零模型分析表明，群落构建主要由随机性过程主导，群落组成呈现明显的距离衰减模式，且从上游到

下游距离衰减现象越来越显著。
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浮游植物作为水生态系统中的初级生产者，

在生态系统的物质循环、能量流动和信息传递中

起着重要作用。浮游植物的生长主要受到营养、

光照、水动力和捕食等方面的影响，水环境因子

的差异是造成浮游植物群落分异的重要因素［1］，

前人研究表明，浮游植物群落易受水温［2］、营养

盐［3］、溶解氧［4］、pH［5］等水环境因子的影响。由于

浮游植物对环境变化响应迅速，能及时反映水生

态系统的变化，其经常被作为水环境质量的指示

生物。

在传统的水生态监测评价中，显微镜检是识

别浮游植物的主要方法，但耗时费力，且需要丰

富的分类学专业知识，对鉴定人员的技术和经验

依赖较高，因此，开发高效灵敏的水生态监测方

法是近年来生物监测的重要研究内容之一。环

境 DNA（Environmental DNA， eDNA）技术是近

年来兴起的生物监测工具，在水生生物监测和研

究中发挥了重要作用，已经被证明是传统形态学

调查的有效补充手段［6-8］。通过样品采集、eDNA

提取、条形码基因扩增、高通量测序、数据质控与

分析等过程，可以监测浮游植物，且至少达到属

水平［9-10］。eDNA技术目前也存在缺点，如条形码

基因的参考数据库不足［11］、扩增引物偏好性［12］

等，但由于其高效、灵敏等特点，逐渐被广泛接受

并应用。

基于生态位理论的确定性因素（环境过滤和

生物相互作用）和基于中性理论的随机性因素

（扩散限制、多样化和生态漂变等）通常被认为是

塑造生物群落的重要过程［13-14］。多项研究基于环

境 eDNA技术分析了确定性和随机性过程在藻类

群落构建中的重要作用，如扩散限制等随机性过

程被认为在汀江［15］和永定河［16］真核微生物群落

构建中起主导作用。pH、营养来源和生态系统生

产力等多种因素会影响确定性和随机性过程的
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相互作用［17-18］。另外，在更大空间尺度上，区域差

异可能使得确定性过程对群落的影响更大［19］。

长江水生生物资源丰富，是我国宝贵的种质

资源库。近 20年来，随着人类活动加剧，长江水

生生物多样性受到威胁。如源头区域的草甸和

湿地生态系统退化，上游水电设施修建降低河流

连通性，中下游沿江企业排污等，都可能影响水

生生物群落演变［20］。本研究利用 eDNA技术，从

群落组成、优势物种、多样性等方面揭示硅藻及

绿藻群落的区域差异性及相关因子，解析其群落

构建机制，为长江水生态保护修复提供科学依

据。

1　材料与方法

1.1　样品采集

综合考虑国家水环境监测断面布设以及区

域特征，从长江源头区域至下游共布设 89个调查

点位（上游 46 个点位，编号为 1~46；中游 22 个点

位，编号为 47~68；下游 21 个点位，编号为 69~

89）。各区域采样点信息见图1。

2023年 3月到 4月开展全流域采样。采用便

携式多参数水质检测仪（哈希 HQ2100，美国）对

水 温（T，℃）、pH、电 导 率（EC，μS/cm）、浊 度

（Turb，NTU）和溶解氧（DO，mg/L）等 5 项水质参

数进行现场检测。佩戴无菌手套，使用采水器在

水表层下 50 cm 采集水样，每个点位采集 3 个平

行的混合水样 6 L。样品保存于灭菌密封的广口

瓶中并冷藏保存，其中 1 L 用于实验室内的水质

检测，剩余 5 L 用于 eDNA 过滤。在实验室内检

测的水质参数包括氨氮（NH3-N，mg/L）、高锰酸

盐指数（CODMn，mg/L）、总氮（TN，mg/L）、总磷

（TP，mg/L）、化学需氧量（CODCr，mg/L）、叶绿素 a

（Chl. a，mg/L）、总有机碳（TOC，mg/L）、氟化物

（F-，mg/L）和硝酸盐（NO-3，mg/L），全部按照国家

标 准 方 法 进 行 检 测 。 eDNA 水 样 使 用

LEADFLUID（BT103S）调速型蠕动泵和 0.22 μm

滤膜在 8 h 内完成过滤，每个点位过滤同样体积

的纯净水作为 eDNA 阴性对照。每个水样过滤

前，将过滤设备用 5%次氯酸钠消毒，并用无菌水

冲洗，防止交叉污染。过滤完成后，用无菌镊子

将滤膜折叠放入 5 mL 无菌冻存管中，立即置于

液氮保存至DNA提取。

1.2　环境 DNA 提取及 PCR 扩增

使 用 DNeasy PowerWater Sterivex Kit

（Qiagen，德国）试剂盒并参照使用说明书提取滤

膜 eDNA。在提取过程中，设置一个阴性对照，不

加入样本，使用相同试剂和操作流程进行处理。

提 取 的 eDNA 经 质 检 合 格 后 ，利 用 真 核 生

物 18S V9 区 引 物［ 21-22 ］（正 向 引 物 1380F ：

5′-TCCCTGCCHTTTGTACACAC-3′，反向引物

图 1　长江流域调查采样点位
Fig. 1　Sampling sites of the Yangtze River

1346



6 期 邵 芸，等：基于环境DNA的长江浮游硅藻和绿藻多样性与群落构建机制研究

http://www.shhydxxb.com

1510R：5′-CCTTCYGCAGGTTCACCTAC-3′）

扩增 eDNA［21，23］。PCR 反应体系：37 μL ddH2O，

5 μL 2× Taq Master Mix（Dye Plus），1 μL 

10 μmol/L 1380F，1 μL 10 μmol/L 1510R，2 μL 模

板 DNA。PCR 反应程序为：95 ℃预变性 5 min，

95 ℃变性 10 s、55 ℃退火 30 s、72 ℃延伸 30 s，

共循环 35 次，最后 72 ℃ 延伸 10 min。采用

GeneRead Size Selection Kit（Qiagen）纯化 PCR产

物，将纯化产物在-80 ℃保存直至使用。在 PCR

扩增中，每批反应设置一个扩增阴性对照，不加

入模板DNA。

1.3　高通量测序数据获取与分析

将上述 DNA 样本进行高通量测序，按照

ALFA-SEQ DNA Library Prep Kit 标准流程进行

建库操作，利用 NanoDrop 和 QSEP400 高通量核

酸蛋白分析系统对文库质量进行评价，利用

Illumina NovaSeq 6000平台对文库进行测序。测

序得到的原始图像数据文件经碱基识别（Base 

calling）分析转化为原始测序序列（Raw reads），

结果以 FASTA文件格式保存。测序得到的 reads

首先通过 Fastp 软件（v0.12.4）［24］进行质控，去除

接头，并过滤掉低质量的 reads，包括长度小于

100 bp 的 reads、N 碱基超过 5 的 reads、碱基平均

质 量 值 低 于 20 的 reads。 用 FastQC 软 件

（v0.11.9）［25］对 reads 的质量进行评测。然后用

USEARCH 软件（v11.0.667）［26］对过滤后的双端

reads 进行拼接，并去除引物以及测序错误超过

1% 的序列，拼接序列的长度确保在扩增产物指

定长度范围内。过滤后，将所有样本的拼接序列

进行合并，通过OTU聚类计算代表序列。所有阴

性对照样本与试验样本的流程相同，剔除仅在对

照 中 出 现 的 OTU 以 排 除 背 景 污 染 。 使 用

VSEARCH 软件（v2.15.2）［27］对合并序列进行去

重，并去除丰度低于 6的序列。然后将拼接序列

按照 98% 相似度进行聚类，并采用 uchime3 算法

去除嵌合体序列，得到最终OTU序列集。将合并

样本的拼接序列与 OTU 序列集比对，得到最终

OTU 表。利用 PR2 数据库［28］对 OTU 进行注释，

过滤掉比对长度低于 90% 且相似度低于 80 %的

序列，并根据相似度 98%、95%、90%、85% 的 4 个

阈值依次注释为种、属、科、目、纲5个分类水平。

对注释得到的物种数据进行清洗，剔除非

浮游植物的 OTU 数据，并在中国生物志库

（https：//species. sciencereading. cn/biology/v/

biologicalIndex/122.html）中逐一按照拉丁名查

询比对，仅保留在长江流域历史调查中有记载

的种/属。除硅藻门与绿藻门外的其他类群丰

度较低，本研究不考虑。

1.4　数据分析

用ArcGIS 10.8绘制样点图，所有数据分析均

使用 R 4.4.2。使用 Origin绘制水质因子数据图，

用 t检验分析数据的组间差异。采用相关性分析

和Mantel检验评估区域环境对群落组成的影响。

使用 vegan 包进行丰富度和多样性指数计算、

Mantel检验和RDA分析等，RDA分析中，对所有

环境因子进行方差膨胀因子（Variance Inflation 

Factor， VIF）检验，剔除 VIF 值大于 10 的变量以

排除高度共线性影响。使用VennDiagram包进行

韦恩图绘制。

基 于 中 性 群 落 模 型（Neutral community 

model，NCM）［31］探究群落构建过程。该模型假设

群落由生态功能等效的物种组成，群落结构主要

受随机漂变与扩散驱动，预测元群落中发生频率

和相对物种丰度之间的关系。拟合优度（R²）越

高，表示中性过程越重要；用参数Nm估计群落间

的物种扩散强度。采用基于零模型的 β最近分类

单元指数（βNTI）联合 Raup-Crick距离（RC）进一

步分析群落构建机制。当|βNTI|>2时，认为选择

性过程显著；当|βNTI|<2且RC>0.95、RC<-0.95或

|RC|≤0.95时，分别归因于扩散限制、均质扩散或

生态漂变等过程［32］。采用距离衰减模型分析群

落的生物地理模式。使用 geosphere包根据经纬

度坐标计算两两坐标点之间的 Euclidean 距离。

使用 vegen包计算样点的 bray-curtis距离，并分析

地理距离与样点距离之间的线性相关关系。

2　结果

2.1　长江水质区域差异

测定的长江上、中、下游水质参数结果见图

2。上游的温度、电导率、浊度、CODMn、总氮、

CODCr、硝酸盐数值变化区间均比中下游更大。

温度、电导率、氨氮、CODMn、CODCr、pH、总氮（P<

0.01）以及TOC（P<0.001）差异均极显著，浊度、F-

和硝酸盐也差异显著（P<0.05）。由上游到下游，

温度、溶解氧、氨氮浓度逐渐递增；pH、CODCr和

TOC含量递减；电导率和叶绿素 a浓度先减后增，
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浊度、总氮、总磷、氟离子和硝酸盐浓度先增后

减。综上，长江水质的区域差异性显著，这为生

物群落的环境分异性提供了基础。

2.2　浮游硅藻和绿藻群落组成特征

在长江流域共检出 389 个浮游硅藻和绿藻

OTU（图 3），隶属于 62 科 101 属，其中，绿藻门检

出 57属，硅藻门检出 44属。基于 OTU 检测结果

进行分析，结果表明上游硅藻和绿藻丰度整体较

高，少部分点位超过 150；中下游点位的丰度全部

低于 150。在长江上、中、下游两种藻类之间均没

有明显丰度差异。在上、中、下游分别检出 378、

322 和 318 个 OTU，其中，268 个 OTU 同时在上、

中、下游被检出，上游与中游、上游与下游分别共

同检出 313 个和 315 个 OTU。有 18 个 OTU 仅出

现于上游；8 个 OTU 仅出现于中游，分别属于绿

藻 门 的 类 球 藻 属（Nautococcus）和 衣 藻 属

（Chlamydomonas），以 及 硅 藻 门 的 平 板 藻 属

（Tabellaria）和桥弯藻属（Cymbella）；2 个 OTU 仅

出 现 于 下 游 ，分 别 属 于 绿 藻 门 的 小 球 藻 属

（Chlorella）和 硅 藻 门 的 渐 窄 盘 杆 藻 属

（Plagiotropis）。

长江上游共检出 68 种优势藻，其中 66 种为

硅藻，2种为绿藻；中游共检出 28种优势藻，其中

13种为硅藻，15种为绿藻；下游检出 16种，其中 9

种为硅藻，7 种为绿藻。上游和下游的优势度范

围接近，中游的绒毛平板藻优势度极高，达

0.434。变异直链藻、绒毛平板藻、梅尼小环藻、舟

形藻及微细针杆藻在全流域的优势地位明显。

对优势藻的功能类群分析表明：上游第一大

优势物种变异直链藻属于TB类功能类群，偏好水

流湍急的水体，可耐受浊度较高、高度缺乏光照的

环境。梅尼小环藻属于C类功能类群，多生存于

富营养化水体中，可耐受少光、缺碳的环境。舟形

藻属和桥弯藻属属于MP类群，喜好扰动频繁的浊

水态无机型水域。中下游的优势种针杆藻属常存

在于富营养化浊水水域，对营养缺乏较敏感。下

游优势种脆杆藻属属于 P类群，常生活于富营养

化变温层，可耐受低光照和碳缺乏环境。

中心的横线代表平均值。*. P<0. 05，**. P<0. 01，***. P<0. 001。
The horizontal line in the center represents the average value.  *.  P<0. 05， **.  P<0. 01， ***.  P<0. 001.

图 2　长江流域水质参数对比
Fig. 2　Comparison of water quality factors in the Yangtze River

图 3　长江浮游硅藻和绿藻 OTU 在上中下游的数量分布
Fig. 3　The amounts of OTUs of planktonic 

Bacillariophyta and Chlorophyta across upstream， 
midstream and downstream of the Yangtze River
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2.3　浮游硅藻及绿藻丰度和多样性

物 种 丰 富 度（Chao 1 和 ACE）和 多 样 性

（Shannon-Wiener、Simpson和Pielou指数）计算结

果显示，上游硅藻和绿藻丰度较高，中游与下游

丰度接近；上游和下游的生物多样性相对较高，

Shannon-Wiener 指 数 中 值 超 过 2.0，中 游 的

Shannon-Wiener 指 数 接 近 2.0。 另 外 ，Goods 

coverage指数多数接近 1，说明测序深度较好，数

据代表性良好（图4）。

2.4　浮游硅藻和绿藻群落的环境相关性

通过 Mantel 检验探究长江各区域浮游硅藻

和绿藻群落与环境因子间相关性，结果见图 5。

上游群落与 pH 显著相关（P<0.05）；中游群落与

TOC 极显著相关（P<0.01），与电导率显著相关；

下游群落与 DO、CODMn 和 F-均极显著相关（P<

0.01）。尽管显著性较强，但相关系数较低，表明

水体理化因子对群落的解释有限（图4a-4c）。

RDA分析表明，总氮对群落的解释最强（R2=

0.42，P=0.001），其次是电导率（R2=0.30，P=0.001）

和 pH（R2=0.24，P=0.001），除此之外，TOC、温度、

浊度、CODCr 和 Chl.a 都有不同程度的解释作用

（图4d）。

2.5　群落构建机制

中性群落模型的拟合结果（图 6a）表明：长江

上游（R2 = 0.533）、中游（R2 = 0.239）和下游（R2 = 

0.379）的群落构建过程均由随机过程主导（R2 > 

0.2）。随机过程在上游有较高的解释率（53.3 %）

和扩散强度（Nm = 679），说明物种定殖随机性

高。

基于 βNTI的零模型量化了随机性和确定性

过程对群落组装的相对贡献。据βNTI和RC指数

的综合判断（图 6b），长江全流域及局部区域的硅

藻和绿藻群落构建均受随机性过程主导（77%~

95%），其中扩散限制解释率为 34%~62%，无主导

过程（漂变、多样化、弱扩散、弱选择等）解释率为

19%~57%，而环境选择（包括同质选择和异质选

择）的作用占9%~23%（图6b）。

群落的 Bray-Curtis 相似性与地理坐标之间

Euclidean距离的线性分析表明，上、中、下游都存

在明显的距离衰减模式，即群落相似性均随地理

距离的增加而显著衰减（图 6c），且从上游到下

游，距离衰减现象逐渐加重，下游衰减趋势最强

烈（R2 = 0.244 9，P<0.001），上游最弱（R2 = 0.006，

P<0.05）。

表 1　长江各区域优势物种信息
Tab. 1　Information of dominant species in each region of the Yangtze River

区域
Regions

上游
Upstream

中游
Midstream

下游
Downstream

优势种属（优势度）
Dominant genus or species （Dominance Index）

变异直链藻Melosira varians （0.101）、四鞭藻属Carteria （0.097）、绒毛平板藻Tabellaria flocculosa（0.093）、梅尼小环藻
Cyclotella meneghiniana（0.041）、三斑点舟形藻Navicula tripunctata（0.032）、柄卵形藻Cocconeis pediculus（0.030）、泉生
菱形藻Nitzschia fonticola（0.028）、心形四爿藻Tetraselmis cordiformis（0.024）

绒毛平板藻Tabellaria flocculosa（0.434）、近缘桥弯藻Cymbella affinis（0.202）、心形四爿藻Tetraselmis cordiformis
（0.168）、星状空星藻Coelastrum astroideum（0.163）、布鲁克曼舟形藻Navicula brockmannii（0.126）、衣藻属
Chlamydomonas（0.104）、异楔藻属Heterocladus（0.101）、波状原礁膜Protonemata undulata（0.100）、披针锚藻
Ankistrodesmus lanceolatus（0.096）、葡萄藻属Botryococcus（0.067）、桥弯藻属 sp.1 Cymbella sp.1（0.059）、桥弯藻属 sp.2 
Cymbella sp.2（0.058）、条纹小环藻Cyclotella striata（0.056）、羽状尾孢藻Uroglena pennata（0.054）、利比亚双眉藻
Amphora libyca（0.051）、嗜酸衣藻Chlamydomonas acidophila（0.050）、卵形藻属Cocconeis（0.045）、柏诺林针杆藻
Synedra berolinensis（0.042）、四鞭藻属Carteria（0.035）、类球藻属Chlorella（0.033）、柄卵形藻Cocconeis pediculus
（0.031）、塔胞藻属Pyramimonas（0.031）、小型平藻Planophila parvula（0.029）、微细针杆藻Fragilaria tenuissima（0.027）、
杜氏藻属Dunaliella（0.025）、细端菱形藻Nitzschia acicularis（0.025）、衣藻属Chlamydomonas（0.022）、葡萄藻
Botryococcus（0.021）

微细针杆藻Fragilaria tenuissima（0.171）、透镜壳衣藻Chlamydomonas lenticularis（0.134）、衣藻属Chlamydomonas
（0.124）、梅尼小环藻Cyclotella meneghiniana（0.111）、变异直链藻Melosira varians（0.070）、四鞭藻属Carteria（0.067）、渐
窄盘杆藻属Luticola（0.062）、脆杆藻属Fragilaria（0.059）、心形四爿藻Tetraselmis cordiformis（0.052）、卵形藻属
Cocconeis（0.050）、绒毛平板藻Tabellaria flocculosa（0.043）、星状空星藻Coelastrum astroideum（0.034）、网球藻属
Dictyosphaerium（0.033）、海链藻属Thalassiosira（0.029）、盘藻属Gonium（0.024）、谷皮菱形藻Nitzschia palea（0.023）
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3　讨论

3.1　长江流域硅藻和绿藻群落特征及优势种属

本研究表明，长江上游的浮游硅藻和绿藻

OTU丰度略高于中下游，硅藻和绿藻之间无明显

相对优势。硅藻在河流中的广泛分布与其丰富

的种类以及对环境较强的耐受能力有关，如本研

究中，舟形藻属在上、中、下游均有优势物种，生

态位较宽［30］。另外，上游的人为干扰较少，物种

丰富度更高，但下游的多样性高于上游，推测与

区域温度、营养条件及水文等条件有关［31-32］，长江

源头的低水温可能限制了浮游植物多样性［33］。

水力截流也被认为与浮游植物有重要关系，下游

地势平坦、流速缓慢，为藻类生存提供了更加适

宜的环境条件，藻类更容易聚集［34-35］。但本研究

仅在春季进行采样，未考虑季节动态，结果具有

一定的时间局限性。

3.2　硅藻和绿藻与环境因子和地理空间的相关性

本研究表明，总氮是与藻类群落相关性最强

的环境因子，电导率、pH、TOC、温度、浊度、CODCr

也有不同程度的相关性。氮是浮游植物合成氨

基酸、核酸及光合作用色素的必需元素，是初级

生产力的重要限制因子之一［36］。在低氮条件下，

群落通常处于“氮限制”状态，藻类生长受抑，常

表现为低生物量、低优势度、高多样性；而当氮浓

度升高至一定阈值后，系统进入“氮富集”阶段，

可显著提升藻类总量，以及诱导部分类群占据主

导地位［37］，可能导致群落趋于单一化，表现为低

多样性、高优势度的结构特征［38］。长江水体的氮

元素主要来自农业面源污染以及城市生活污水

和工业废水排放［39-40］，之前对长江干流藻类的研

究也凸显了硅藻与总氮的重要关系［30］，也有研究

表明，总氮和水力停留时间是浮游植物生物量的

最佳预测因子［41-42］。另外，湖泊中浮游植物群落

生物量和多样性通常受到营养物质及其相对占

比的限制［43-44］，但生物群落与环境因子之间的反

馈机制复杂，难以简单对应到单个因子。

图 4　长江浮游硅藻及绿藻丰度和多样性
Fig. 4　Abundance and diversity of planktonic Bacillariophyta and Chlorophyta in the Yangtze River
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（a），（b）和（c）分别为上游、中游和下游的相关性分析及 Mantel检验。（d）为全流域环境因子与群落的 RDA 分析。*.  P<0. 05， **.  P<
0. 01， ***.  P<0. 001.
（a）， （b） and （c） are correlation analysis and Mantel test in the upstream， midstream and downstream.  （d） is RDA analysis of 

environmental factors and communities in the whole basin.  *.  P<0. 05， **.  P<0. 01， ***.  P<0. 001.

图 5　长江浮游硅藻和绿藻与环境因子的相关性分析
Fig. 5　Correlation analysis of planktonic Bacillariophyta and Chlorophyta in the Yangtze River and environmental 

factors
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3.3　浮游硅藻和绿藻群落构建过程

中性模型和零模型均表明长江浮游植物群

落构建主要受随机过程驱动，但强度稍有差异。

零模型进一步显示扩散限制和无主导过程是主

图 6　长江浮游硅藻和绿藻群落构建机制与距离衰减效应
Fig. 6　The mechanism of community construction and distance attenuation effect of planktonic diatoms and green 

algae in the Yangtze River
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要生态过程。中性模型假设所有 OTU 在生态功

能上具有等价性，而藻类之间在光合机制、营养

获取和耐逆性等方面存在显著差异［45-46］，因此中

性模型对群落组装过程的解释存在一定局限。

前人研究［47-48］表明，随机性和确定性生态过程表

现出尺度依赖性，在局部尺度上，群落构建主要

由确定性过程驱动，特别是同质选择。而在更大

空间尺度上，扩散限制会发挥更大作用［49］。对南

海大陆架沉积物中微生物群落的研究表明，相邻

点位的群落组成差异主要受同质选择的影响，而

相距较远的点位之间的群落差异主要受扩散限

制的影响［50］。中小尺度河湖则主要由环境选择

作用主导［51-52］。尽管 RDA 分析表明环境因子解

释了相当部分的群落分布特征，但在零模型中环

境过滤的作用非常微弱。以往对长江流域硅藻

群落组装机制的研究表明，纯环境因子解释的变

异比例高于纯空间因子解释的变异比例，但大部

分总变异仍未得到解释［21］。大型河流高度的环

境异质性、复杂的水文条件和多样化的生物相互

作用导致各种生态过程的影响更加均衡，不易出

现单一过程主导群落构建的现象，因此体现为无

主导过程（包括弱扩散、弱选择、漂变、多样化等）

占比较高［53-54］。长江水体流速高、水体交换频繁、

外源扰动多样，导致物种扩散的随机性增强，从

而削弱了环境因子的筛选作用。

与前人对长江浮游和底栖硅藻的研究呈现

出显著的距离衰减模式［21］类似，本研究表明长江

浮游硅藻和绿藻群落表现出明显的地理空间差

异，且下游的距离衰减比中上游更加强烈。大尺

度河流中，生物群落构建的随机性和确定性过程

之间的平衡主要由水文动力学等因素调节［51，55］。

河流流量的减少和水文连通性的降低可能会对

浮游植物的运动造成物理障碍，从而导致更大的

区域分化［56］。长江下游连通性较好，但本研究表

明下游的距离衰减现象反而更加强烈，这可能与

人类活动增强、排污强度区域差异大等因素有

关。未来的研究可采用更精细的空间尺度分析

和长时间序列监测数据，构建耦合水文地理等多

要素的生态模型，以更准确地揭示群落构建过

程。

3.4　环境 DNA 技术用于河流浮游植物调查的

潜力

传统上对浮游植物调查主要采取镜检方式，

2016年至 2017年，长江下游的 4次传统调查检出

浮游植物 178 属，其中硅藻门最多，绿藻门其

次［57］，同期长江干流的 4次调查共发现浮游植物

53 属，也是硅藻和绿藻占优［58］。综上，硅藻和绿

藻是长江浮游植物的优势类群［37］，其广泛分布体

现了良好的环境适应性［59］。整体而言，本研究的

eDNA 检测结果［60］与传统鉴定结果吻合较好，且

检出藻类更丰富，体现了高通量测序技术用于藻

类监测的潜力。但本研究中 eDNA技术对除硅藻

和绿藻之外的其他类群检出较少，这可能体现了

长江浮游植物类群的特点，如明显高丰度物种的

优势可能掩盖了其他分类群［61-62］，参考数据库中

的序列覆盖不足也可能导致OTU注释偏差，因此

建立本地数据库至关重要。此外，通用引物在大

尺度流域中存在明显局限性，未来可考虑优化引

物适用性或采用多引物联合扩增策略，以提高覆

盖度［63］。

4　结论

本研究利用 eDNA技术在全流域水平对长江

浮游硅藻和绿藻的多样性特征和群落构建机制

进行了研究，共检出 62科 101属 389个硅藻和绿

藻 OTU，其分布体现出一定的区域差异性，多样

性排序为下游>上游>中游。上游群落与 pH显著

相关，中游群落与 TOC 和电导率显著相关，下游

群落与 DO、CODMn和 F-显著相关；整体上，总氮

在较大程度上解释了硅藻和绿藻群落分布特征。

群落构建过程主要由扩散限制等随机性过程主

导，且群落分布体现出明显的距离衰减效应。

eDNA 可作为生物监测的有力工具，未来 eDNA

检测策略的进一步优化可提升刻画长江水生生

物群落特征的精准性。
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Research on the diversity and community assembly mechanisms of diatoms 

and green algae in the Yangtze River based on environmental DNA

SHAO Yun1， LI Xin2， DU Jinzhe2， WANG Jie1， LIN Haojie1， YAN Zhenguang1

（1. State Key Laboratory of Environmental Criteria and Risk Assessment， Chinese Research Academy of Environmental 

Sciences， Beijing  100012， China； 2.School of Marine Science and Engineering， Qingdao Agriculture University， Qingdao 

266109， Shandong， China）

Abstract: Biodiversity and the mechanisms of community assembly are research hotspots. Phytoplankton， 

as primary producers in aquatic ecosystems， have important aquatic ecological functions， and there are few 

related studies at the level of the Yangtze River basin. In this study， we used environmental DNA macro-
barcoding technology to investigate the community composition and construction mechanism of 

phytoplanktonic diatoms and green algae in the Yangtze River during the dry season.The results showed that 

a total of 389 operational taxonomic units （OTUs） belonging to 62 families and 101 genera were detected 

in the whole Yangtze River basin， with more green algae. A total of 378， 322 and 318 OTUs were detected 

in the upstream， midstream and downstream of the Yangtze River， respectively， and the species diversity 

in the lower and upper reaches of the Yangtze River was relatively high， with the median value of the 

Shannon-Wiener index exceeding 2.0. Mantel's test showed that the upper reaches of the Yangtze River were 

significantly correlated with pH （P<0.05）； the middle reaches of the Yangtze River were highly significant 

correlated with total organic carbon （P<0.01）， and the middle reaches of the Yangtze River were 

significantly correlated with electrical conductivity （P<0.05）. downstream diatom communities were highly 

significantly correlated with dissolved oxygen， permanganate index and fluoride ion （P<0.01）.Redundancy 

analyses indicated that total nitrogen was the strongest explanation for diatom communities throughout the 

watershed， followed by conductivity. In addition， neutral and null model analyses indicated that 

community construction of diatoms and green algae in the Yangtze River was mainly dominated by 

stochastic processes； the community composition showed an obvious distance decay pattern， and the 

distance decay phenomenon was increasingly significant from upstream to downstream.

Key words: environmental DNA； diatom； green algae； biodiversity； community assembly
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