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摘 要：沉水植物在湖泊生态修复中起着至关重要的作用。植物叶际定殖着大量微生物，这些微生物在调控湖泊营养盐循环和

改善水质方面发挥重要功能。然而，目前对于不同生态修复方式下湖泊水体及沉水植物叶际微生物群落的响应特征及潜在机

制的认识仍较为有限。本研究以典型城市湖泊南京玄武湖为研究区域，对比其近自然修复区（NR）、围隔修复区（ER）和未修

复区（UR）水体及沉水植物苦草（Vallisneria natans）叶际细菌和真核微生物群落特征，探讨生态修复对微生物群落及功

能的影响机制。结果表明，NR 区沉水植物覆盖度较高、种类较多，总氮（TN）、总磷（TP）、浊度（Turb）和叶绿素 a（Chl 

a）等浓度较低，水体浮游及苦草叶际附着细菌与真核微生物群落多样性显著高于 ER区和 UR区。与水体相比，苦草叶际富集

了特定的微生物类群，且不同修复区域间微生物群落结构存在显著差异。TN、TP、Turb及 Chl a是驱动微生物群落结构变化

的关键环境因子，其中细菌群落对环境因子的响应更为敏感。功能预测分析表明，苦草叶际显著富集了参与硝化和硝酸盐氨

化等过程的微生物功能类群，且其相对丰度与水体氮素浓度显著相关。在共现网络方面，NR区细菌网络的复杂性和稳定性均

高于 ER区和 UR区；与真核微生物网络相比，细菌网络节点及其与环境因子的连接边数较多，表明其更易受到环境因子的影

响。此外，功能分析结果显示，叶际细菌共现网络中的关键菌属可能在碳氮循环中发挥重要作用。本研究揭示了生态修复通

过沉水植物调控微生物群落结构、互作网络和关键功能群，从而促进水质改善的潜在机制，为富营养化湖泊的生态修复实践

提供了科学依据。 
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Abstract: Submerged macrophytes are a critical component in the ecological restoration of lakes, harboring epiphytic microbes that play 

important roles in nutrient cycling and water quality improvement in aquatic ecosystems. However, the responses of planktonic and 
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epiphytic microbial communities to different restoration strategies, as well as the underlying mechanisms, remain largely unknown. To 

address this knowledge gap, we investigated bacterial and micro-eukaryotic communities in both the water column and the phyllosphere 

of Vallisneria natans (V. natans) across three areas of urban Lake Xuanwu: a near-natural restoration (NR) area, an enclosure restoration 

(ER) area, and an unrestored (UR) area, to uncover how ecological restoration shapes microbial communities and their potential functions. 

The results showed that the NR area exhibited higher coverage and greater species richness of submerged macrophytes, along with lower 

concentrations of total nitrogen (TN), total phosphorus (TP), turbidity (Turb), and chlorophyll a (Chl a). The diversity of both planktonic 

and phyllosphere microbial communities was significantly higher in the NR area than in the ER and UR areas. The dominant microbial 

taxa in the phyllosphere of V. natans differed from those in the surrounding water, with obvious compositional differences among the three 

restoration areas. Variations in microbial community structure were primarily driven by differences in TN, TP, Turb, and Chl-a, with 

bacterial communities being more strongly influenced by environmental factors than micro-eukaryotic communities. Functional bacterial 

groups involved in nitrification and nitrate ammonification were selectively enriched in the phyllosphere of V. natans, and the abundance 

of nitrogen-cycling populations was significantly correlated with ambient nitrogen concentrations in the water. The microbial co-

occurrence networks in the NR area displayed greater complexity and stability than those in the ER and UR areas. Compared with the 

micro-eukaryotic network, the bacterial network contained more nodes and edges connecting nodes with environmental factors, reflecting 

a stronger susceptibility of the bacterial community to environmental influences. Moreover, based on functional predictions, the key 

bacterial genera within the phyllosphere network of V. natans may play important roles in carbon and nitrogen cycling. This study 

elucidates the mechanisms by which submerged macrophytes regulate microbial community structure, interaction networks, and keystone 

functional taxa during ecological restoration to improve water quality, thereby providing scientific support for the ecological restoration 

of eutrophic lakes. 

Keywords: Ecological restoration; Submerged macrophytes; Phyllosphere; Bacterial community; Micro-eukaryotic community; Co-

occurrence network; Functional prediction 

 

湖泊富营养化已成为我国内陆水体面临的主要环境问题之一。生态环境部 2024 年监测数据显示，我

国富营养状态湖泊占比较高，高氮磷污染易导致蓝藻水华频繁暴发，进而引发饮用水源污染、水生生态

系统结构与功能退化等生态环境问题
[1,2]

。目前，生态修复技术在湖泊水环境治理中广泛应用，以改善水

质并恢复生态系统功能。湖泊生态修复中常采用人工强化修复和近自然修复等技术途径。人工强化修复

方式通过在修复区内合理配置水生植物、构建生态围隔等工程措施，有效阻隔外源营养盐输入，修复见

效快但其长期稳定性仍需进一步验证
[3]
。近自然修复方式基于湖泊原有环境条件，遵循自然规律和生态

学原理，通过恢复和构建以沉水植物为核心的水生植被群落，同时通过适度人工干预进行生态调控，从

而提升湖泊生物多样性及生态系统稳定性，实现水质改善，该方式修复周期较长但效果持久
[4,5]

。然而，

沉水植物在不同修复方式下对水质改善表现出明显差异，而这种差异背后的作用机制尚不明确，仍需深

入研究。 

沉水植物作为水生态系统的初级生产者，是浅水湖泊生态系统的重要组成部分，在生态修复中发挥

着关键作用
[6]
。苦草（Vallisneria natans）是一种环境适应性较强的沉水植物，能吸收污染物净化水

质、抑制藻类生长，并通过减缓风浪和为水生动物提供栖息场所来提升生态系统稳定性，因此常被用作

生态修复的先锋物种
[7,8]

。人工强化修复通常以苦草为主体，并搭配少量其他沉水植物，以在短期内形成

较高的沉水植被覆盖度并促进水质改善
[9]
；近自然修复则多将苦草作为多物种水生植物群落中的组成成

员之一，与其他水生植物共同恢复湖泊生态系统
[5]
。苦草叶片生长茂密，叶表面覆有特殊的蜡质层结

构，可为微生物附着和定殖提供适宜微生境。研究表明，苦草叶际能够富集特定功能微生物群落，并在

湖泊营养盐转化过程中发挥关键作用
[10,11]

。叶际细菌群落的组成与功能易受营养负荷、pH、温度、光照

等环境因素的影响
[12,13]

。在高营养负荷条件下，苦草叶际细菌的反硝化能力明显高于低营养负荷条件
[14]

。此外，苦草叶际真核微生物可与细菌等共同构成微食物网，其结构和功能也会收到物种间的相互作

用及环境变化的影响
[15]

。不同修复方式通过改变生境条件、营养水平及植被恢复模式，进而影响微生物

群落结构，其中水体营养状态变化可驱动群落分化，而水生植被种类组成及其多样性差异也会显著影响



浮游细菌和叶际附着细菌群落特征
[3,5,16,17,18]

。因此，在不同修复方式下，苦草叶际微生物群落很可能同时

受到营养水平和植物多样性差异的共同作用，从而表现出不同的群落多样性与结构特征。目前，不同生

态修复方式下苦草叶际微生物群落的分布特征及其驱动机制仍不明确。 

本研究以典型城市湖泊——南京玄武湖为研究区域，在近自然修复区、围隔修复区及未修复区分别

设置采样点，采集水体浮游微生物以及优势沉水植物苦草的叶际附着微生物样品，对比不同修复方式下

叶际与水体微生物群落的响应特征并分析其驱动机制，拟回答以下科学问题：（1）不同修复方式下，水

体浮游及苦草叶际附着微生物群落结构特征及差异如何？（2）生态修复驱动水体与叶际微生物群落结构

及功能的潜在机制是什么？通过上述研究，以期为富营养化水体的生态修复提供理论依据和技术支撑。 

1 材料和方法 

1.1 采样点设置 

南京玄武湖（32°04′~32°08′N，118°47′~118°52′E）属于城市小型浅水湖泊，水面面积约

3.7 km
2
，平均水深约 1.1 m

[19]
。自 20 世纪 80 年代末以来，受城市发展与外源营养输入影响，玄武湖逐

渐进入富营养化状态
[19]

。为改善水质并恢复湖泊生态系统，20 世纪 90 年代以来湖区先后实施了污水截

流与整治、清淤疏浚及生态修复等治理措施
[20]

；近年来，又进一步围绕沉水植被恢复、生态湿地建设和

岸线生态化改造等开展持续性生态修复
[21]

。其中，近自然修复区（NR）位于樱洲水域（图 1A），该区域

通过基底改良和水文调控促进了苦草（Vallisneria natans）等沉水植物的自然恢复，已形成稳定生长

超过 10 年的苦草优势群落
[22]

。围隔修复区（ER）位于梁洲和翠洲水域，该区域采用不透水围隔构建封闭

修复系统，并通过人工铺设基质和直接栽植苦草实施强化修复，形成了持续生长 6 年的苦草群落
[23]

。未

修复区（UR）位于玄武湖西南水域，底质淤积明显，水生植被稀疏，苦草零星分布。基于玄武湖不同区

域在修复背景及治理方式上的差异，本研究选取实施近自然修复的 NR 区、实施人工强化修复（围隔修

复）的 ER 区和未修复的对照区域 UR 区作为研究对象，于 2024 年夏季在各区域内布设 3 个平行样点（区

域间隔 1 km，点间距约 100 m），同步采集水体和苦草叶际微生物样品。 

1.2 样品采集及预处理 

水体样品使用采水器在各研究区域内水下 50 cm 处采集，并装入灭菌聚乙烯瓶中保存。叶际样品采

集时，为尽可能保证样品来源叶片生理状态一致，使用采草夹采集健康、完整且处于生长旺盛期的苦草

叶片，再用无菌剪刀截取叶片中部约 5 g 作为样品，置于 50 mL 无菌离心管中。所有样品均低温保存，

并于采集当日带回实验室处理。 

水体微生物样品采用过滤法收集：取 200 mL 水样经 0.22 μm 微孔滤膜（Millipore，USA）真空抽

滤，将微生物截留于滤膜上。过滤完成后，用无菌镊子将滤膜对折，置于 2 mL 无菌离心管中，并转移至

-80℃超低温冰箱保存，用于后续浮游微生物 DNA 提取
[19]
。叶际附着微生物采用洗脱结合过滤的方法收

集：将苦草叶片置于含 35 mL磷酸盐缓冲液（PBS，pH 7.0）的 50 mL 无菌离心管中，涡旋振荡 5 min 后

转移至另一支同样含 35 mL PBS 的无菌离心管中，再重复振荡 5 min；合并两次洗脱液后，经 0.22 μm

微孔滤膜过滤收集微生物，并将滤膜转移至 2 mL 无菌离心管中，于-80℃保存，用于后续叶际附着微生

物 DNA 提取
[24]
。 

1.3 理化指标测定 

使用 YSI6600 型水质监测仪原位测定水温（WT，℃）、溶解氧（DO，mg/L）、pH 值等指标；使用 WZB-

172 型便携式浊度仪（上海仪电雷磁）测定水样浊度；依据《HJ636—2012 水质总氮的测定碱性过硫酸钾

消解紫外分光光度法》测定水体总氮（TN，mg/L）；依据《GB11893—1989 水质总磷的测定钼酸铵分光光

度法中的钼酸铵分光光度法》测定水体总磷（TP，mg/L）；采用丙酮萃取分光光度法测定水体中叶绿素 a

浓度（Chl a，μg/L）
[25]
；采用 Multi N/C 2100 TOC 总有机碳/总氮分析测试仪（德国耶拿）测定溶解

性有机碳浓度（DOC，mg/L）。 

1.4 DNA提取和高通量测序 

采用 E.Z.N.A.® Water DNA 试剂盒（Omega Bio-tek, Norcross, GA, U.S.）提取水体和苦草叶际附着微

生物 DNA，并使用 Eppendorf BioPhotometer 检测 DNA 浓度及纯度。采用引物 515F（5'-



GTGYCAGCMGCCGCGGTAA-3'）和 806R（5'-GGACTACNVGGGTWTCTAAT-3'）扩增细菌 16S rRNA

基因。采用引物 TAReuk454FWD1（5'-CCAGCASCYGCGGTAATTCC-3'）和 TAReukREV3（5'-

ACTTTCGTTCTTGATYRA-3'）扩增真核微生物 18S rRNA 基因。具体扩增体系和反应条件参照文献[24]。

扩增产物经 2%琼脂糖凝胶电泳检测后，使用 AxyPrep DNA 凝胶回收试剂盒（Axygen Biosciences, Union 

City, CA, U.S.）纯化。纯化后的 DNA 由上海凌恩生物科技有限公司在 Illumina MiSeq 平台进行高通量测

序[12,26]。 

1.5 序列分析 

各样本的生物信息学分析参照文献[27]的方法，采用 QIIME 2 平台(v.2021.8)完成。使用 cutadapt 软件

（v.3.2）切除引物序列；使用 Trimmomatic（v.0.33）进行序列质量过滤，并使用 FLASH（v1.2.11）完成

双端序列拼接[28]；使用 q2-dada2 插件进行序列去噪，生成高精度的扩增子序列变异体（ASVs）；采用

UCHIME 算法去除嵌合体序列[29]；使用 RDP 和 SILVA 138 数据库分别对细菌和真核微生物序列进行分类

学注释，并剔除归类为古菌、线粒体、叶绿体及未分类的序列。同时，过滤掉占总细菌序列数不足

0.0005%的稀有序列，最终获得 5769 个细菌 ASV 和 2177 个真核微生物 ASV，用于后续分析。 

1.6 网络分析 

使用 R 软件（v4.0.1）SpiecEasi 包构建微生物共现网络，筛选相对丰度大于 0.02%且在 50%以上样

本中存在的 ASV 作为网络节点，并通过显著性检验确定微生物之间的关联关系[27]。使用 R 软件 igraph

包分析网络拓扑特征，计算节点数、边数、平均路径长度等关键参数，并采用 Louvain 算法（Q=Σ[l_i/L-

(d_i/2L)^2]）评估网络模块性[26]。同时，构建 1000 个随机网络并计算其拓扑参数，采用 Z-test 检验实际

网络与随机网络之间拓扑特征的差异。使用 R 软件 vegan 包进行 Mantel 检验（Spearman 相关），分析环

境因子与网络特征之间的关联性。采用 Gephi 软件（v0.10.2）对网络进行可视化，其中节点大小与度中

心性成正比，边宽反映互作强度（|r|>0.6），不同模块依据 Louvain 算法的分类结果进行差异化着色[15]。 

1.7 统计学分析 

采用 SPSS（v20.0）对水体理化指标进行单因素方差分析（ANOVA），检验其在各修复区域之间的

差异。基于标准化后的 ASV 丰度表，使用 R 软件（v4.0.1）vegan 包计算细菌和真核微生物群落的

Faith′s PD 指数，以表征不同样本群落的系统发育多样性水平，随后采用 SPSS（v20.0）对 Faith′s PD 指

数进行单因素方差分析（ANOVA），检验其在各修复区域之间的差异，并将结果用于后续组间响应比分

析；同时，基于 Bray-Curtis 距离矩阵开展主坐标分析（PCoA），并采用置换多元方差分析（PERMANOVA，

999 次置换）检验不同修复区及不同生境类型间微生物群落结构差异，同时进行组间两两比较
[15]

。采用

多元离散度置换分析（PERMDISP）比较不同区域及生境中群落离散程度差异，并计算各组组内平均

Bray-Curtis 距离以表征 β 多样性水平
[30]

。采用冗余分析（RDA）解析微生物群落结构与环境因子的相

关性，并通过置换检验评估排序模型整体显著性，利用环境因子拟合检验单个因子的解释效应
[31]

。使用

R 软件 microbiomeMarker 包进行线性判别分析（Linear discriminant analysis effect size，LEfSe），筛选组

间显著差异的优势物种（LDA score>2）[32]，对 LEfSe 筛选出的优势属进一步采用 Spearman 相关分析，

检验其与环境因子的相关关系。微生物功能预测通过凌波微课平台（http://www.cloud.biomicroclass.com/ 

CloudPlatform）的 FAPROTAX 数据库完成群落功能注释。所有统计分析显著性水平均设为 P < 0.05。 

采用响应比（response ratio，RR）分析不同修复区域及生境类型下微生物群落多样性与主要类群

相对丰度的变化，并以自然对数响应比[lnRR = ln(Xt/Xc)]表示效应量，其中 Xt和 Xc 分别为处理组与

对照组的均值。区域比较中以未修复区（UR）为对照，分别计算近自然修复区（NR）和围隔修复区

（ER）的 lnRR；生境比较中以水体为对照，计算叶际相对于水体的 lnRR。lnRR 及其 95%置信区间参照经

典响应比方法进行计算
[33]

；对于均值接近 0 的类群，结合原始相对丰度变化方向对较大 lnRR 绝对值结果

进行解释
[34]

。已有研究指出，当分子或分母均值接近 0 时，lnRR 可能被显著放大，从而产生较大的正向

或负响效应量
[34]

。使用 GraphPad Prism8 软件对水体理化指标和系统发育多样性进行可视化呈现。 

2 结果与分析 



2.1 水体理化指标 

玄武湖不同修复区采样点现场水生植被情况呈现明显差异（图 1B），其中近自然修复区（NR 区）水

体透明度最高（80-120 cm），沉水植物覆盖率达 70%-90%，其中苦草约占 80%，并伴生黑藻、狐尾藻等沉

水植物，沿岸还分布有芦苇、菖蒲等挺水植物。围隔修复区（ER 区）水体透明度较高（70-80 cm），沉

水植物覆盖度为 80%-90%，其中苦草约占 90%，仅伴生少量黑藻。未修复区（UR 区）水体透明度较低

（<30 cm），沉水植物覆盖度不足 10%，苦草在区域内较少且分布不连续。 

 

图 1 玄武湖采样点分布（A）；采样点现场植被情况（B）；不同区域水体理化指标（C）（NR：近自然修复区；ER：围隔

修复区；UR：未修复区；误差线上不同的小写字母代表不同区域的理化指标之间存在显著差异（单因素方差分析，P < 

0.05）；TN：总氮；TP：总磷；Chl a：叶绿素 a；Turb：浊度；DO：溶解氧；DOC：溶解性有机碳） 

Fig. 1 Distribution of sampling sites in Xuanwu Lake (A); In-situ vegetation status at the sampling sites (B); Physicochemical 

properties of water cross different areas (C) (NR: Near-natural restoration area; ER: Enclosed restoration area; UR: Unrestored area; 

Different lowercase letters above error bars indicate significant differences in physicochemical parameters between areas (one-way 

ANOVA, P < 0.05); TN: Total Nitrogen; TP: Total Phosphorus; Chl a: Chlorophyll a; Turb: Turbidity; DO: Dissolved Oxygen; DOC: 

Dissolved Organic Carbon) 

理化指标分析结果显示（图 1C），不同区域间水体营养盐水平、藻类生物量及水体透明状况存在显

著梯度差异。其中，总氮（TN）、总磷（TP）、叶绿素 a（Chl a）和浊度（Turb）均表现为 NR 区＜ER 区

＜UR 区的变化趋势。具体而言，NR 区 TN、TP 和 Chl a 均处于最低水平，分别约为 0.22 mg/L、0.035 

mg/L 和 1.04 μg/L；ER 区相应指标数值约为 0.69 mg/L、0.059 mg/L 和 1.70 μg/L；UR区则为 1.13 

mg/L、0.086 mg/L 和 23.60 μg/L，显著高于 NR 区和 ER 区（P < 0.05）。其中，UR 区 Chl a 浓度分别

约为 NR 区和 ER 区的 22.7 倍和 13.9 倍，表明未修复区藻类生物量明显增加。相反，溶解氧（DO）浓度

表现为 NR 区＞ER 区＞UR 区的变化趋势，说明修复程度较高区域具有更好的水体溶氧条件。溶解性有机

碳（DOC）浓度在 NR 区最低，均值约为 9.87 mg/L，而 ER 区和 UR 区的 DOC 浓度分别为 14.83 mg/L 和

13.40 mg/L，二者均显著高于 NR 区（P < 0.05）。总体上，NR 区表现出低营养盐水平、低藻类生物量、

低浊度和高溶解氧的理化特征，ER 区处于中间水平，而 UR区则呈现较高的营养水平状态。 



2.2 微生物群落多样性及群落结构 

基于 Faith′s PD 指数的系统发育多样性分析结果显示（图 2A、2D），从修复区（NR 区和 ER 区）至

未修复区（UR 区），细菌群落与真核微生物群落的系统发育多样性均呈现一致的变化趋势，即 NR 区最

高、ER 区次之、UR 区最低。不同修复区域的响应比（RR）分析结果显示（图 3A、3B），水体和叶际细菌

群落 Faith′s PD 在 NR 区和 ER 区相较于 UR 区均呈升高趋势，且 NR 区的响应幅度显著高于 ER 区（P ＜ 

0.01）；真核微生物群落 Faith′s PD 也总体呈正响应趋势，其在水体生境中的增幅更为显著（P ＜ 

0.01）。RR 分析进一步量化了水体和叶际生境的差异（图 3C）：与水体相比，叶际中细菌和真核微生物群

落的 Faith′s PD 均表现为显著正响应，说明叶际生境能够维持更高的系统发育多样性水平。 

     

图 2 细菌群落 α 多样性（A）、分类学组成（B）和基于 Bray-Curtis 距离的细菌群落差异及基于主坐标分析（PCoA）的

群落结构（C）；真核微生物群落 α 多样性（D）、分类学组成（E）和基于 Bray-Curtis 距离的真核微生物群落差异及基于主坐

标分析（PCoA）的群落结构（F）（NR：近自然修复区；ER：围隔修复区；UR：未修复区；w：水体浮游微生物；Vn：苦草

（V.natans）叶际附着微生物；误差线上不同的小写字母代表不同区域的理化指标之间存在显著差异（单因素方差分析，P < 

0.05）；β 多样性显著性通过 PERMDISP（多元离散度置换分析）进行检验，**P < 0.01）） 

Fig. 2 Alpha diversity of bacterial communities (A), taxonomic composition (B), differences in bacterial communities based on 

Bray-Curtis distance and community structure based on principal coordinate analysis (PCoA) (C). alpha diversity of microeukaryotic 

communities (D), taxonomic composition (E), differences in microeukaryotic communities based on Bray-Curtis distance and 

community structure based on principal coordinate analysis (PCoA) (F) (NR: near-natural restoration area; ER: enclosed restoration 

area; UR: unrestored area; w: planktonic microorganisms in water; Vn: epiphytic microorganisms attached to V. natans; different 

lowercase letters above error bars indicate significant differences in physicochemical indices among different areas (one-way ANOVA, 

P < 0.05); significance of beta diversity was tested by permutational analysis of multivariate dispersions (PERMDISP), **P < 0.01) 

 

微生物群落组成分析结果显示（图 2B、2E），不同修复区域中优势类群的相对丰度存在明显差异。

在细菌群落中，β-变形菌纲（Betaproteobacteria）在修复区（NR 区和 ER 区）的水体及叶际中的相对丰

度均高于未修复区（UR 区）。随着水体氮磷营养盐浓度升高，拟杆菌门（Bacteroidetes）在水体中的相对

丰度呈下降趋势，而在叶际中的相对丰度则呈相反变化；蓝细菌门（Cyanobacteria）在水体中的相对丰

度随营养盐浓度升高而增加，但在叶际中的变化不明显。RR 分析进一步表明（图 3），在水体和叶际



中，α-变形菌纲（Alphaproteobacteria）、Betaproteobacteria、δ-变形菌纲（Deltaproteobacteria）和 γ-变形

菌纲（Gammaproteobacteria）在 NR 区和 ER 区相对 UR 区均整体表现为正响应，且多数情况下 NR 区的

响应幅度高于 ER 区，表明近自然修复方式对这些优势类群具有更强的富集效应。相反，Cyanobacteria

在水体中表现为显著负响应，表明生态修复抑制了蓝细菌类群的增殖。在真核微生物群落中，水体环境

下纤毛虫门（Ciliophora）和轮虫门（Rotifera）的相对丰度由 NR 区至 UR 区逐渐升高，而硅藻门

（Bacillariophyta）在 NR 区的相对丰度最高，并随营养盐浓度升高呈递减趋势；叶际真核微生物群落也

表现出相似规律。RR 分析结果显示（图 3A、3B），Ciliophora 和 Rotifera 在修复区（NR 区和 ER 区）整

体多表现为负响应，而 Bacillariophyta 则表现为正响应。在叶际相对于水体的比较中（图 3C），

Bacillariophyta、链型植物门（Streptophyta）和浮霉菌门（Planctomycetes）显著富集，而 Ciliophora、

Rotifera、Bacteroidetes 和放线菌门（Actinobacteria）显著降低。 

 

图 3 不同修复方式下水体及叶际微生物群落多样性及分类学组成的响应比（Response ratio，RR）。NR 区和 ER 区水体浮

游微生物群落相对于 UR 区的响应比（A）；NR 区和 ER 区叶际附着微生物群落相对于 UR 区的响应比（B）；叶际微生物群落

相对于水体浮游微生物群落的响应比（C）（NR：近自然修复区；ER：围隔修复区；点表示 lnRR 均值，误差线表示 95%置信

区间，虚线表示 lnRR = 0。显著性水平*P < 0.05，**P < 0.01，***P < 0.001） 

Fig. 3 Response ratios (RR) of the diversity and taxonomic composition of planktonic and phyllosphere microbial communities 

under different restoration conditions. Response ratios of planktonic microbial communities in the NR and ER areas relative to UR area 

(A); Response ratios of phyllosphere microbial communitites in the NR and ER areas relative to the UR area (B); Response ratios of 

planktonic microbial communtites relative to phyllosphere microbial communtites (C). (NR: near-natural restoration area; ER: enclosure 

restoration area; UR: unrestored area;Points represent mean lnRR values, error bars indicate 95% confidence intervals, and the dashed 

line indicates lnRR = 0; Significant differences at *P < 0.05, **P < 0.01, and ***P < 0.001, respectively.) 

 

基于 Bray-Curtis 距离的主坐标分析（PCoA）结果显示（图 2C、2F），不同区域的水体浮游和叶际

附着微生物群落结构均呈现明显的空间分异格局。其中，NR 区与 ER 区的样本点聚集较为紧密，而这两

个区域的样本点均与 UR 区明显分离。基于 Bray-Curtis 距离的置换多元方差分析（PERMANOVA，置换次

数=999）进一步表明（表 1），无论是细菌群落还是真核微生物群落，其群落结构在不同区域之间均存在

显著差异，且这一分异主要来源于未修复区（UR 区）与修复区（NR 区、ER 区）之间的显著差异，而 NR

区与 ER 区之间的差异相对较小。此外，水体生境内部的浮游微生物群落差异显著大于叶际生境的附着微

生物群落。基于 Bray-Curtis距离的差异比较结果显示（图 2C、2F），叶际附着微生物群落的组内差异

显著低于水体浮游微生物群落（P < 0.05），表明叶际微生物群落相对稳定，生态修复对叶际微生物群落

的影响小于对水体浮游微生物群落的影响。响应比分析结果也显示（图 3C），叶际附着微生物群落相对

于水体浮游微生物群落的组内 Bray-Curtis 距离均表现为负响应，表明与水体相比，叶际附着微生物群

落的对生态修复的响应较小。 



表 1 基于 Bray-Curtis距离的微生物群落结构差异分析 

Tab.1 Analysis of microbial community structure differences based on Bray-Curtis distance 

分析类别 比较组别 细菌群落 真核微生物群落 

整体差异 所有区域 R² = 0.338, P = 0.001 R² = 0.295, P = 0.001 

不同修复 

程度区域 

两两比较 

UR vs NR R² = 0.25, P = 0.001 R² = 0.28, P = 0.001 

UR vs ER R² = 0.22, P = 0.001 R² = 0.24, P = 0.001 

NR vs ER R² = 0.05, P = 0.032 R² = 0.04, P = 0.047 

生境间差异 
水体生境 R² = 0.226, P = 0.001 R² = 0.194, P = 0.001 

叶际生境 R² = 0.181, P = 0.009 R² = 0.159, P = 0.012 

注：NR：近自然修复区；ER：围隔修复区；UR：未修复区 

 
图 4 细菌（A）和真核微生物（B）群落与环境因子冗余（RDA）分析；水体浮游及叶际附着细菌（C）和真核微生物（D）

群落优势属与环境因子相关性分析（蓝色代表负相关，红色代表正相关，颜色越深代表相关性越显著，显著性水平*P < 

0.05，**P < 0.01；***P < 0.001；NR：近自然修复区；ER：围隔修复区；UR：未修复区；w：水体浮游微生物；Vn：苦草叶

际附着微生物） 

Fig. 3 Redundancy analysis (RDA) of bacterial(A) and microeukaryotic(B) communities with environmental factors; Correlation 

analysis between dominant genera in planktonic and bacterial (C) and microeukaryotic (D)l communities with environmental factors 

(Blue color represents negative correlation, red color represents positive correlation; darker colors indicate more significant correlations; 

Significant differences at * P < 0.05, ** P < 0.01, and *** P < 0.001; NR: near-natural restoration area; ER: enclosed restoration area; 

UR: unrestored area; w: planktonic microorganisms in water; Vn: phyllosphere microorganisms attached to Vallisneria natans) 

2.3 微生物群落及其优势属与环境因子相关性分析 

微生物群落与环境因子的相关性分析结果表明，不同区域微生物群落对环境梯度的响应存在明显差

异（图 4）。冗余分析（RDA）结果显示（图 4A、4B），细菌群落和真核微生物群落结构均与 TN、TP、

Turb 及 Chl a 浓度等环境因子显著关联（P ＜ 0.05），其中细菌群落 RDA 模型的解释率（R²=0.69，P ＜ 



0.001）高于真核微生物群落（R² = 0.32，P = 0.168），表明细菌群落更容易受到不同修复方式下环境

梯度的影响。 

LEfSe 分析（LDA score > 2）筛选出各区域的优势微生物类群，Spearman 相关性分析进一步分析了

优势微生物类群与环境因子的关联。在水体浮游细菌群落中（图 4C、4D），栖湖菌属（Limnohabitans）

的相对丰度与 TN 和 Turb 呈显著负相关（P < 0.05），而极地单胞菌属（Polaromonas）的相对丰度与 TN

和 Turb 呈显著正相关（P < 0.05）；醋杆菌属（Acidibacter）的相对丰度与 Chl a 浓度呈显著正相关（P < 

0.05），而与 DO 呈显著负相关（P < 0.05）。在苦草叶际附着细菌群落中，细鞘丝藻属（Leptolyngbya）、

热单胞菌属（Caldimonas）和双囊藻属（Geminocystis）的相对丰度均与 Chl a 浓度显著正相关，与 DO

显著负相关（P < 0.05）。真核微生物优势属与环境因子相关性分析结果显示，水体中小剑水蚤属

（Microcyclops）的相对丰度与 TP、Chl a 和 Turb 均呈显著负相关（P < 0.05），而与 DO 呈显著正相关

（P < 0.05）；苦草叶际中鞘藻属（Oedogonium）的相对丰度与 TN 呈显著负相关（P < 0.05），而与 DO

呈显著正相关（P < 0.05）。 

2.4 微生物群落共现网络分析 

基于物种共现网络分析结果（图 5、表 2），不同修复区域的微生物网络拓扑结构呈现出明显的梯度

变化特征。在细菌群落网络中（图 5A），近自然修复区（NR）表现出最高的复杂度与连通性：其节点数

为 393，边数为 3455，平均度为 17.58，网络密度（0.045）与模块性（0.53）均处于较高水平，平均路

径长度最短（2.33）。围隔修复区（ER）细菌网络的连通性低于 NR 区，其节点数为 348，边数为 2659，

平均度为 15.28，网络密度与模块性分别为 0.044 和 0.39，平均路径长度为 2.74。未修复区（UR）细菌

网络则出现明显简化：节点数为 307、边数为 906，平均度（5.90）与网络密度（0.019）显著降低，平

均路径长度增加（5.59），模块性为 0.17。这些指标表明，相较于其他区域，NR 区细菌共现网络表现出

更高的紧密型，反映出更强的种间互作潜力。真核微生物群落的物种共现网络同样呈现出复杂度与连通

性 NR 区＞ER 区＞UR 区的递减趋势（图 5C）：NR 区网络节点数最高（445），边数（1997）、平均度

（8.98）与模块性（0.41）均高于 ER 区与 UR 区；而 UR 区网络规模显著收缩（节点数为 109、边数为

304），模块性最低（0.11）。尽管真核微生物的物种互作网络对不同修复方式的相应模式与细菌网络类

似，但真核微生物网络的整体边数与密度更低、平均路径长度更长，表明其种间互作潜力可能相对较

弱。结合微生物群落与环境因子的互作分析结果显示（图 5B、5D），细菌网络中多数类群的相对丰度与

TN、TP、Chl a 及 Turb 呈正相关，而与 DO 呈负相关。真核微生物网络虽表现出类似的相关性模式，但

其物种与环境因子之间的连接边数低于细菌网络。 

基于网络模块核心优势属（丰度排名前 10）在不同区域及生境中的对比分析（表 3）发现，水体与

叶际微生物在关键类群组成及其区域变化上存在明显分化。在细菌网络的关键属中，Cyanobium 在水体

中表现出显著的区域梯度富集特征，且其相对丰度随营养盐浓度升高而增强：该属在 NR 水体中仅占

0.58%，在 ER 区水体中升至 4.77%，在 UR 区水体中进一步增至 15.88%；而在叶际中的占比始终维持较低

水平（0.12%-1.27%）。Pirellula 与 Nostoc 在叶际中的占比显著高于水体，尤其在 NR 区叶际中分别达

到 3.46%与 3.11%，而在水体中均处于极低水平，表明叶际微生境更有利于这些类群的生长与维持。

Flavobacterium 在三个区域的水体中相对丰度均为 0，但在叶际中出现，且在 NR 区与 ER区的叶际中分

别达到 2.13%与 1.86%，表明该属在叶际生境中更具优势。Limnohabitans 与 Polynucleobacter 等细菌

在水体中占比较高，且在 NR 区水体中（3.44%、2.70%）明显高于 UR 区水体（0.07%、0.29%），而在叶际

中的占比普遍较低（≤0.11%）。 

真核微生物网络的关键属同样表现出显著的生境偏好特征：硅藻类群 Cymbella 与 Cocconeis 在叶际

中显著富集（在 NR 区叶际中分别占比 4.84%、2.89%，在 ER区叶际中分别占比 5.68%、3.32%），而在水

体中占比普遍较低（≤1.43%），表明叶际更易形成以附着硅藻为代表的微型初级生产者群落；相反，甲

壳类 Microcyclops 在水体中占绝对优势，在 NR 区水体中占比达到 10.21%，但在叶际中仅占 0.03%，体

现出明显的浮游生态位特征。Aureobasidium 与 Polyarthra 在 ER 区水体中分别占比 9.15%与 3.26%，明

显高于 NR 区与 UR 区水体，表明围隔修复对部分真核关键类群具有区域特异性富集效应；UR 区叶际中



Physocypria（5.27%）与 Scenedesmus（2.87%）的相对丰度较高，则反映出未修复条件下叶际真核优势

类群的组成发生了重构。关键类群的区域梯度变化与修复强度呈现一致趋势，表明生态修复不仅重塑了

网络的拓扑结构，也改变了模块优势类群在不同生境中的主导地位及其相对贡献。 

2.5 细菌群落功能预测分析 

基于 FAPROTAX 数据库对细菌群落进行功能注释，共鉴定出 64个与水生态系统生物地球化学循环相

关的功能类群（图 6）。总体上，不同修复区域与生境类型的细菌群落在功能组成与相对丰度上均存在明

显差异，且碳循环和氮循环相关功能的变化与环境梯度显著相关，表明生态修复通过改变营养盐水平等

关键环境条件，显著重塑了细菌群落的潜在代谢功能结构。。 

 

 

图 5 不同区域细菌共现网络（A）；结合细菌群落与环境因子的共现网络（B）；不同区域真核微生物共现网络（C）；结合

真核微生物群落与环境因子的共现网络（D）（NR：近自然修复区；ER：围隔修复区；UR：未修复区） 

Fig.5 Bacterial co-occurrence networks in different restoration areas (A); Co-occurrence network of bacterial communities combined 

with environmental factors (B);Microeukaryotic co-occurrence networks in different restoration areas (C);Co-occurrence network of 

microeukaryotic communities combined with environmental factors (D)(NR: near-natural restoration area; ER:enclosed restoration area; 

UR: unrestored area) 

 

表 2 不同修复区域细菌与真核微生物网络拓扑特征 

Tab.2 Topological properties of bacterial and microeukaryotic networks across different restoration areas 

网络参数 细菌群落 真核微生物群落 

NR ER UR NR ER UR 

节点数 393 348 307 445 394 109 

边数 3455 2659 906 1997 1509 304 

平均度 17.58 15.28 5.90 8.98 7.66 5.58 

网络密度 0.045 0.044 0.019 0.020 0.019 0.015 

平均路径长度 2.33 2.74 5.59 3.88 4.13 4.39 

模块性 0.53 0.39 0.17 0.41 0.26 0.11 

注：NR：近自然修复区；ER围隔修复区；UR：未修复区 



表 3 细菌与真核微生物网络中丰度排名前 10关键属 

Tab.3 The top 10 most abundant key genera in the bacterial and microeukaryotic network 

 门 属 NR ER UR 

 水体 叶际 水体 叶际 水体 叶际 

细 

菌 

Cyanobacteria Cyanobium 0.58% 0.12% 4.77% 0.23% 15.88% 1.27% 

Gammaproteobacteria Acinetobacter 0.13% 0.09% 0.16% 0.04% 2.50% 7.36% 

Aphlaproteobacteria Vibrionimona 1.04% 1.31% 2.92% 0.47% 0.96% 3.43% 

Planctomycetes Pirellula 0.11% 3.46% 0.01% 1.86% 0 1.05% 

Bacteroidetes Sandaracinomonas 4.67% 0.01% 1.17% 0.02% 0.02% 0.09% 

Betaproteobacteria Limnohabitans 3.44% 0.11% 1.84% 0.02% 0.07% 0.02% 

Betaproteobacteria Polynucleobacter 2.70% 0.04% 2.26% 0.03% 0.29% 0.07% 

Chlorobi Fuscovulum 0.54% 0.91% 1.04% 0.98% 0.05% 1.38% 

Bacteroidetes Flavobacterium 0 2.13% 0 1.86% 0 0.71% 

Cyanobacteria Nostoc 0.02% 3.11% 0.03% 0.07% 0 0.05% 

真 

核 

微 

生 

物 

Bacillariophyta Cymbella 0.18% 4.84% 1.43% 5.68% 0.27% 1.51% 

Arthropoda Microcyclops 10.21% 0.03% 0.79% 0.06% 0.43% 0.09% 

Ascomycota Aureobasidium 0.11% 0.02% 9.15% 0.89% 0.16% 0.07% 

Bacillariophyta Cocconeis 0.07% 2.89% 0.72% 3.32% 0.03% 0.19% 

Arthropoda Physocypria 0.28% 1.28% 0.02% 0.08% 0.36% 5.27% 

Gastrotricha Chaetonotus 0.67% 1.37% 0.39% 3.09% 0.16% 0.46% 

Ciliophora Halteria 2.28% 0.07% 1.86% 0.15% 0.64% 0.27% 

Chlorophyta Scenedesmus 0.25% 0.11% 0.08% 0.11% 1.14% 2.87% 

Rotifera Polyarthra 0.09% 0.26% 3.26% 0.16% 0.38% 0.08% 

Arthropoda Strandesia 2.65% 0.91% 0.25% 0.09% 0.05% 0.04% 

注：NR：近自然修复区；ER围隔修复区；UR：未修复区 

 

功能预测分析表明（图 6B），在水体浮游细菌群落中，甲基营养型（methylotrophy）和发酵型

（fermentation）功能菌群的相对丰度与 TN 呈显著正相关（P < 0.05），甲烷营养型（methanotrophy）

和纤维素分解型（cellulolysis）功能菌群的相对丰度与 Chl a 呈显著负相关（P < 0.05）；氮呼吸

（nitrogen_respiration）和硝酸盐呼吸（nitrate_respiration）功能类群的相对丰度与 TN、TP 和

Turb 呈显著正相关（P < 0.05），与 DO 呈显著负相关（P < 0.05），硝酸盐氨化

（nitrate_ammonification）和亚硝酸盐氨化（nitrite_ammonification）功能菌群的相对丰度与 TN、

TP 呈显著正相关（P < 0.05）。在苦草叶际附着细菌群落中，发酵型功能菌群的相对丰度与 TN、TP 和

Turb 呈显著正相关，与 DO 呈显著负相关（P < 0.05），纤维素分解型功能菌群的相对丰度与 TN、TP 呈

显著负相关（P < 0.05）；氮呼吸和硝酸盐呼吸功能类群的相对丰度与 TN、TP和 Turb 呈显著正相关，与

DO 呈显著负相关（P < 0.05），与水体浮游细菌群落表现出一致的环境响应趋势；硝酸盐氨化和亚硝酸

盐氨化功能菌群的相对丰度与 TN 呈显著负相关（P < 0.05），与水体浮游细菌群落呈现相反的变化趋

势。 

3 讨论 

3.1 不同生态修复方式对水体理化及微生物群落的影响 

本研究比较了玄武湖不同生态修复方式下的水体理化性质及微生物群落特征。结果表明，近自然修

复和围隔修复均能显著改善水体环境，其中近自然修复的综合效果更为突出。与未修复区相比，两种修

复方式均提高了沉水植被覆盖度和水体透明度，同时降低了总氮、总磷、叶绿素 a 及浊度（图 1）。这表



明，沉水植被的恢复能够通过吸收营养盐、抑制藻类生长以及改善水下光环境等途径，有效促进水体环

境的改善
[12,13]

。进一步比较发现，近自然修复区具有更丰富的水生植被类型，同时其营养盐浓度和藻类

生物量均低于其他两个区域，表明近自然修复不仅有利于植被恢复，也更有利于水体营养盐削减和水质

提升
[4,5]

。此外，近自然修复区的溶解性有机碳浓度显著低于围隔修复区和未修复区，而围隔修复区与未

修复区之间无显著差异，表明不同修复方式在促进溶解性有机碳转化方面的过程和效应可能不同，围隔

修复未能有效降低溶解性有机碳浓度，这可能与围隔系统内水体交换受限有关
[3]
。 

 

图 6 不同区域碳氮功能类群的 Log2 相对丰度（A）；水体浮游和叶际附着细菌功能类群丰度与环境因子的相关性（B）

（红色代表正相关，蓝色代表负相关，颜色越深代表相关性越显著，显著性水平*P < 0.05，**P < 0.01，***P < 0.001；RA：

相对丰度；NR：近自然修复区；ER：围隔修复区；UR：未修复区；w：水体浮游细菌；Vn：苦草叶际附着细菌） 

Fig. 5 Log2 relative abundance of carbon and nitrogen cycling functional groups in different areas (A); Correlation between relative 

abundance of planktonic and phyllosphere-attached bacterial functional groups and environmental factors (B) (Red color represents 

positive correlation, blue color represents correlation, darker colors indicate more significant correlations; Significant differences at 

*P<0.05, **P<0.01, and *** P < 0.001; RA: relative abundance; NR: near-natural restoration area; ER: enclosed restoration area; UR: 

unrestored area; w: planktonic in water; Vn: phyllosphere bacteria attached to Vallisneria natans) 

水环境条件的改善进一步影响了微生物群落的多样性和组成。本研究发现，两种修复方式均提高了

细菌和真核微生物群落的 Faith′s PD 指数，且近自然修复区的提升幅度整体高于围隔修复区（图

2A）。这一结果说明，两种修复方式均可以促进微生物多样性的提升，而近自然修复促进微生物多样性提

升方面的作用更加显著。已有研究表明，水生植被多样性的增加会提高水体生境异质性，为不同微生物

类群提供多样化的生态位，从而促进了微生物群落多样性的提升
[13]

。无论在水体还是叶际生境，NR 区和

ER 区相对于 UR 区均以正响应为主，但多数指标在 NR 区的响应幅度更高（图 3A、3B）。从群落组成来

看，α-变形菌纲、β-变形菌纲、δ-变形菌纲和 γ-变形菌纲在 NR 区和 ER 区相对于 UR 区均整体表现

为正响应，且多数情况下 NR 区的响应幅度高于 ER 区，表明近自然修复方式更有利于提升这些优势细菌

类群的相对丰度。与此相反，蓝细菌门在水体中的响应比值表现为显著负响应，表明生态修复可有效抑

制蓝细菌类群的增殖。总氮（TN）、总磷（TP）等环境梯度对细菌和真核微生物群落均具有驱动作用（图

4A），但细菌群落对修复方式下环境因子的响应更为显著，表明其对环境条件的变化更为敏感。 

除群落多样性和组成变化外，微生物共现网络分析进一步揭示了不同修复方式对群落稳定性的影

响。与围隔修复相比，近自然修复区的微生物网络具有更高的复杂度和连通性，表明其网络结构更为稳

定（图 5，表 2）。已有研究表明，生态修复可通过降低营养负荷、恢复沉水植被以及提高生境复杂性等

途径，显著改变微生物群落结构并增强附着微生物群落网络的复杂性与稳定性
[15]

，与本研究结果一致。

近自然修复方式恢复的水生植被类型多样，其较高的生境异质性有助于促进不同微生物类群间的互作关



系和网络结构的优化
[13]

。相比之下，围隔修复方式下的植被组成和生境结构相对单一，因此在促进微生

物群落多样性以及网络复杂性方面的效果弱于近自然修复
[16-18]

。细菌网络对不同修复方式的响应更为敏

感（图 5B、5D），其网络复杂度和稳定性的提升幅度均高于真核微生物网络，这可能与细菌类群对环境

变化更快的响应速度以及更广泛的代谢多样性有关。 

总体而言，不同生态修复方式均可改善水体环境条件，进而影响微生物群落的多样性、组成及网络

结构。近自然修复由于能够恢复更高的植被多样性和生境复杂性，在促进微生物多样性恢复、提升功能

类群相对丰度以及增强网络稳定性方面均表现出更明显的优势。这一结果说明，相较于以工程化干预为

主导的围隔修复，模拟自然生态过程的近自然修复更有利于促进湖泊生态系统功能的恢复。本研究中不

同修复方式实施于湖泊的不同区域，区域间原始本底的空间异质性可能与修复措施共同作用于微生物群

落现状格局，但玄武湖水系连通且水体交换频繁，各湖区水质差异并不显著
[35]

。因此，本研究中不同实

验区水质与微生物群落的差异主要归因于生态修复措施本身，而非地理位置的影响。 

3.2 沉水植物叶际与水体浮游微生物群落对生态修复的响应差异 

不同生态修复方式下，苦草叶际附着与水体浮游微生物群落在分类学组成和网络结构上表现出明显

的生境特异性。在分类学水平上，叶际与水体微生物群落优势类群的相对丰度存在明显差异（图 2B、

2E、3C）。细菌群落中，β-变形菌纲在修复区的水体及叶际的相对丰度均高于未修复区，而拟杆菌门和

蓝细菌门在不同生境中呈现相反的变化趋势；真核微生物群落中，纤毛虫门和轮虫门在修复区表现为负

响应，而硅藻门则表现为正响应，且在叶际环境中显著富集，反映出不同微生物类群在叶际与水体之间

发生了明显的生态位分化
[34]

。在互作网络层面，叶际附着与水体浮游微生物在关键类群上同样存在明显

的生境分化（表 3）。细菌网络关键属中，Pirellula、Nostoc 及 Flavobacterium 在叶际中显著富集，尤

其在近自然修复区叶际中占比较高，而在水体中丰度极低；Cyanobium 在水体中随修复强度减弱而逐渐

富集，在未修复区达到最高，而在叶际中丰度始终维持在极低水平。真核微生物网络关键属中，硅藻类

群 Cymbella 与 Cocconeis 在叶际中显著富集，尤其在修复区叶际中占比较高，而在水体中占比较低；甲

壳类 Microcyclops 则在水体中占绝对优势，在修复区水体中丰度最高，而在叶际中占比极低。这种关键

类群的生境分化表明，生态修复不仅重塑了网络的拓扑结构，也改变了模块优势类群在不同生境中的主

导地位及其相对贡献。 

不同修复区域的水体和叶际微生物群落结构存在显著空间分异。无论在细菌群落还是真核微生物群

落中，叶际微生物的 Faith′s PD 指数均高于水体，而叶际微生物群落的组内平均 Bray-Curtis 距离则

显著低于水体群落（图 2），表明相较于水体浮游微生物，叶际微生境中的群落组成在样本间表现出更高

的一致性，同时具有较高的系统发育多样性。这提示叶际微生物群落可能具有相对较高的稳定性，其对

生态修复的响应方式也可能与水体浮游微生物群落存在差异。尽管总氮（TN）、总磷（TP）等环境梯度对

叶际和水体微生物均具有驱动作用，但叶际与水体优势类群的分布所受环境驱动存在明显差异（图 4C、

4D）。已有研究表明，水体浮游微生物群落主要受到营养盐浓度、水温及水动力条件等环境因子的直接调

控，其群落结构随环境波动变化较为迅速
[15,17]

；而叶际附着微生物则更多地受到宿主植物生理状态、叶

片表面理化性质以及分泌物等环境因子的影响
[7,8,36]

。这说明叶际与水体微生物群落可能具有不同的环境

响应机制：前者更多体现宿主筛选与局部微环境共同作用下的组装特征，后者则更直接地响应外部水环

境变化。 

不同生态修复方式下，苦草叶际附着与水体浮游微生物群落在功能组成上呈现明显的生境分化。功

能预测分析表明（图 6），叶际附着细菌群落中富集了与氮循环密切相关的功能类群，如硝酸盐氨化和亚

硝酸盐氨化功能菌群，其相对丰度与总氮呈显著负相关，表现出较强的氮同化潜力；而水体浮游细菌群

落中则富集了甲基营养型和发酵型等功能菌群，其相对丰度与总氮呈显著正相关。叶际微环境对功能微

生物的富集作用进一步强化了其生态功能。例如，热单胞菌属（Caldimonas）可能与氮素转化过程相

关，双囊藻属（Geminocystis）作为光合蓝细菌可能通过提高光合作用效率参与无机碳固定过程
[37]

；鞘

藻属（Oedogonium）在生长过程中可能吸收并同化水体中的氮、磷营养盐，腹毛动物门 Chaetonotus 则

可能通过选择性摄食有机碎屑和藻类，进而调节微生物群落的结构与功能
[38]

。 



综上所述，不同生态修复方式下，苦草叶际附着与水体浮游微生物群落在分类学组成、网络结构、

群落稳定性以及功能分化等方面均表现出明显的生境特异性。相较于水体浮游微生物，叶际附着微生物

群落表现出更高的系统发育多样性和更强的组内组成一致性，并对氮循环、碳固定相关类群具有一定的

选择性富集作用，而近自然修复则可能通过提高植被多样性和生境复杂性进一步强化这一生态效应。但

这种“组内一致性较高”的现象并不完全等同于生态学意义上的群落稳定性，其形成还可能受到宿主一

致性和采样尺度等因素的影响。同时，本研究基于 FAPROTAX 数据库的功能预测结果仍属间接推断，且在

样本量和时空尺度上仍存在一定局限。因此，未来仍需结合宏基因组学、时间序列监测、扰动实验及宿

主生理指标等多维证据，对叶际微生物群落的稳定性、功能代谢机制及其生态修复响应过程开展更深入

的验证与拓展。 

4 结论 

本研究对比分析了玄武湖近自然修复区（NR）、围隔修复区（ER）和未修复区（UR）的理化环境特征

及微生物群落分布模式，揭示了生态修复对微生物群落结构与功能的影响机制，主要结论如下： 

1）近自然修复在改善水体环境及调控微生物群落方面效果优于围隔修复。NR 区沉水植物种类更丰富，

水质最佳，细菌群落 α 多样性和网络稳定性均显著高于 ER 区和 UR 区，且细菌网络对环境因子的敏感性

高于真核微生物网络，表明细菌群落在生态修复过程中发挥关键调控作用。 

2）沉水植物叶际微生境对微生物具有显著的筛选作用，并富集了氮循环功能类群。苦草叶际微生物多样

性高于水体，而群落异质性低于水体，表明其群落组成具有较高的一致性，并可能具有相对较高的稳定

性。叶际优势属可能通过参与硝化和反硝化等氮循环过程，对水质改善具有潜在贡献。 
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