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宁夏南部 8座水库不同生境细菌群落结构季节性变化特征及影响因

素分析 
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摘 要：为明晰宁夏南部干旱半干旱区水库不同生境细菌群落的时空演替特征及其环境驱动机制，本研究选取宁夏固原市 8 座

典型水库为研究对象，采集水体与沉积物样品，综合运用 16S rRNA 基因高通量测技术，结合营养状态指数（TLI）评价、Mantel

检验和冗余分析，探究细菌群落的结构组成、季节动态及其与环境因子的关系。结果表明：8 座水库构建了从中营养（S6）到

重度富营养（S1）的完整环境梯度，变形菌门（Proteobacteria）在水体（31.68%~36.49%）和沉积物（38.16%~43.48%）中均为

第一大优势菌门。不同生境细菌群落表现出明显的演替非同步性，7 月水体群落受高温与强光照驱动蓝藻门（Cyanobacteriota）

占据绝对优势（26.56%），导致群落结构单一化及 α 多样性下降，10 月再次升高；相比之下，沉积物生境更加稳定，富集了酸

杆菌门（Acidobacteriota）和绿弯菌门（Chloroflexi）等底泥特有类群，α 多样性呈逐季增加趋势。环境驱动机制存在明显的生

境特异性。水体细菌群落受总氮（TN）、总磷（TP）、高锰酸盐（CODMn）及硝态氮（NO3-N）的影响显著（P<0.01），且夏季

高温与 pH 是重塑群落结构的关键物理因子；沉积物群落的演替则主要受铵态氮（NH4
+-N）、总磷（TP）及盐度（SAL）调控。

本研究系统揭示了干旱半干旱区水库不同生境微生物群落结构的季节性差异及其影响因素，为区域水环境管理提供了科学依据。 
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Abstract: This study investigated the spatiotemporal succession patterns and environmental drivers of bacterial communities in 

different habitats of reservoirs in the semi-arid area of southern Ningxia. Water and sediment samples were collected from eight 

typical reservoirs in Guyuan City in April, July, and October 2025. Using 16S rRNA gene high-throughput sequencing, Trophic 

Level Index (TLI) evaluation, Mantel tests, and redundancy analysis (RDA), we analyzed bacterial community structure, seasonal 

dynamics, and their correlations with environmental factors. The TLI results showed that the eight reservoirs formed a continuous 

environmental gradient, from mesotrophic at Site S6 to hyper-eutrophic at Site S1. Proteobacteria dominated both water and 
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sediment habitats, with relative abundances of 31.68%–36.49% in water and 38.16%–43.48% in sediment. Bacterial communities 

in different habitats showed clear asynchronous succession. In July, high temperatures and strong solar radiation promoted the 

growth of Cyanobacteriota, which reached a relative abundance of 26.56% in the water. This simplified the water bacterial 

community structure and reduced its α-diversity. In contrast, sediment bacterial communities remained relatively stable across 

seasons. Sediment habitats enriched benthic-specific taxa, such as Acidobacteriota and Chloroflexi, and their α-diversity increased 

gradually with seasonal changes. Environmental drivers of bacterial community succession showed clear habitat specificity. Water 

bacterial communities were significantly affected by total nitrogen (TN), total phosphorus (TP), permanganate index (CODMn), 

and nitrate nitrogen (NO3-N) (P<0.01). High summer temperature and pH were also key physical factors altering the water 

bacterial community structure. In comparison, the succession of sediment bacterial communities was mainly controlled by 

ammonium nitrogen (NH4+-N), TP, and salinity (SAL). This study systematically clarifies seasonal variations in microbial 

community structures across different habitats in arid-region reservoirs and provides a scientific reference for regional water 

environment management. 
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水体和沉积物是水生态系统中截然不同但又紧密相连的两类生境[1]。由于不同生境具有显著不同的物

理和化学特性，其生态系统中细菌群落结构特征也存在显著的差异[2]。作为水生态系统的重要参与者，细

菌广泛存在于不同类型的水体和沉积物环境中[3]，并在水质维持、污染物降解及养分循环等关键生态过程

中发挥着重要作用[4,5]。同时，由于细菌群落结构及其功能特征对环境生境的变化极度敏感，常被视为环境

变化的重要生物指标[6]。 

近年来，水体与沉积物细菌群落的组成结构、多样性、时空差异及其影响因素，已成为水生态学与环

境微生物学研究的核心热点。水体中细菌群落结构的多样性、丰度与分布受水体理化指标及水中营养物质

的调控[7,8]，在不同时间和空间尺度下，可以通过细菌群落的结构调整反映水生态状态的变化[9]。卫佩佩等
[10]研究发现喜马拉雅东南端流域河流浮游细菌群落呈现明显季节分异，春季多样性指数最低且变形菌门

丰度最高。方尧等[11]发现汉江浮游细菌群落 α 多样性季节差异显著，其中溶解氧和氨氮为秋季群落的主要

影响因素。而沉积物作为水生态系统的重要组成部分，为微生物生存提供环境和营养物质，并承载水体中

元素的沉降。周晓红等[12]研究发现青藏高原水域沉积物细菌群落结构受高海拔独特的水文与水动力条件

影响，导致沉积物中的营养盐赋存形态与微生境异质性存在显著区别。刘淑涵等[13]研究发现沉积物是香溪

河水体富营养化的重要内源，其中总磷是影响细菌群落结构和分布的主要环境因子，且不同形态磷存在着

显著的季节性变化。同时，更多的研究不再局限于单一生境，而是聚焦到多生境层面，Song 等[14]研究我

国新疆博斯腾湖与额碧湖细菌群落结构的结果表明，水环境中的金属污染会影响沉积物的微生物群落，而

沉积物中细菌的多样性和丰度明显高于水体。尤本胜等[15]发现太湖水体和沉积物细菌群落多样性的主要

驱动因子分别是水体 pH 和沉积物 TP 含量,不同区域水体的营养盐变化能够间接改变水体和沉积物中细菌

群落结构。张雨晴等[16]研究发现岱海不同生境细菌群落组成和影响因素各不相同，且多样性方面沉积物大

于水体。因此，系统研究水体和沉积物细菌群落结构的差异和影响因素对于水生态治理与保护具有重要的

科学意义。 

水库作为水文调控与水资源管理的重要载体，在防洪抗旱、供水保障及维持流域生态平衡中发挥着不

可替代的作用[17]。不同于天然水体相对稳定的水文环境，水库独特的水文条件和生态环境构建了动态的生

态系统[18]。而水库水位季节性波动引起的水体理化因子的改变，影响沉积物理化性质与营养盐分布[19]，是

驱动微生物群落时空动态变化的关键因素[20]。目前，水库微生物研究越来越多的受到科研人员的关注。有

研究发现，金沙江[21]、汉江[22]、澜沧江[23]等河流的梯级水库中 pH、水温、溶解氧、总氮和总磷的垂直变

化和季节性差异显著影响浮游细菌群落组成、多样性和丰度。丹江口[24]、万安[25]和三峡[26]等深水型水库不

同深度细菌群落结构具有显著差异，表层多样性大于深层，且多受总氮、溶解氧和叶绿素 a 的影响。然而，

现有研究仍存在明显的局限性，多集中于水量丰沛的大型河流梯级水库或地区大型/深水库，对干旱半干

旱区水库微生物群落生境分异的研究仍相对有限，鲜有系统比较区域水库不同生境内部群落结构特征、季



节动态以及与环境因子的相关性差异。其相应群落结构特征和时空动态及环境响应机制亟待阐明。宁夏南

部水库多具有典型的小型化、浅水化特征，且受农业灌溉调度和干旱半干旱区降雨径流的双重影响，不仅

受制于强烈的季节性水文波动，还面临着严重的富营养化与盐渍化双重压力。此背景下，同步解析该地区

水库水体与沉积物微生物群落的时空演替及其对环境的响应过程，能够识别驱动群落组成的关键环境因子，

为半干旱区水库的水质精准管理与生态健康评估提供科学依据。 

基于此，本研究选取宁夏南部固原市 8 座典型水库，分别于 2025 年 4 月、7 月和 10 月进行 3 次水体

和沉积物样品采集，基于 16S rRNA 基因高通量测序结果和理化指标，综合运用主坐标分析（PCoA）、Mantel

检验和冗余分析（RDA），旨在揭示：（1）不同生境下水库细菌群落组成及 α、β 多样性格局；（2）探究特

定生境中优势类群的季节性差异；（3）识别驱动两类生境细菌群落演替的核心环境变量。以期为干旱半干

旱区水库水质健康和生态保护提供理论依据。 

1 材料与方法 

1.1 研究区域 

固原市位于宁夏回族自治区南部（105°19'－106°57'E，35°14'－36°31'N）,整体上位于黄河中游黄土丘

陵沟壑区，属半干旱气候区，年降水量不足 600 mm，且多集中在 7－9 月，蒸发量大且水土流失严重，自

然供给水源严重不足。为解决季节性缺水，固原市修建了多座水库，用以人畜饮用水源和农业灌溉，以缓

解水资源对当地经济和生产生活的制约。为系统研究宁夏南部水库水体和沉积物细菌群落结构的时空差异

性，本研究选取固原市境内 8 座代表性水库（具体位置如图 1 所示），于 2025 年 4 月、7 月和 10 月共进

行 3 次样品采集，通过手持式 GPS 记录确定各采样点坐标和高程(表 1)。 

 

 
图 1 水库位置分布图 

Fig.1 Location Distribution Map of Reservoirs 

表 1 水库位置信息 

Tab.1 Reservoir location information 

点位编号 水库名称 经度 纬度 高程 

S1 夏寨水库 105.7955130° 35.9588932° 1854.24 

S2 张家咀头水库 105.8602734° 35.8308592° 1855.16 

S3 三里店水库 106.0993273° 35.6214432° 2010.29 

S4 西海子水库 106.1445919° 35.9043174° 2199.80 

S5 沈家河水库 106.2804709° 36.1033329° 1620.52 

S6 乃家河水库 106.3437683° 36.8410823° 1720.68 

S7 石头崾岘水库 106.6428294° 35.8702115° 1441.42 

S8 雅石沟水库 106.7176584° 36.0856887° 1611.43 



1.2 样品采集与处理 

水体样品通过使用采水器，于水库中央深水区（坝前）水下 0.5 m 深处采集 3 份，混合均匀后分为 2

份，待运回实验室后，一份立即通过 0.22 μm 孔径的无菌滤膜进行真空抽滤，抽滤完成迅速置于液氮或干

冰中冷冻，随后转移至-80 ℃冰箱保存，用于 DNA 提取和 16S rRNA 测序。一份冷藏用于理化指标测定。

共测定水体理化指标 10 项，其中现场使用 YSI（Pro-plus）便携式水质分析仪测定水体水温（T）、盐度

（SAL）和电导率（EC）；pH、氟离子（F-）、总磷（TP）、总氮（TN）、氨氮（NH3-N）、硝态氮（NO3-N）

和高锰酸盐（CODMn）均按照《地表水环境质量标准》（GB3838-2002）中相关方法测定。 

沉积物样品通过抓斗式采泥器进行采集，取样深度为表层 0~20 cm。为确保样品的代表性，在每个采

样点避开回水湾和死水区，沿着水流主流线方向，以 GPS 定位点为中心，左右间隔 10m 的范围各采集一

份样品，将 3 份样品充分混匀后均分为两份，一份存于 50 mL 无菌离心管中，低温保存用于细菌 16S rRNA

高通量测序；一份装入无菌聚乙烯采样袋中，待风干研磨过筛后用于理化指标测定。沉积物测定理化指标

8 项，包括 pH、盐度（SAL）、氟离子（F-）、总磷（TP）、总氮（TN）、铵态氮（NH4
+-N）、电导率（EC）

和硝态氮（NO3
--N），所有测定均参照国家相关标准方法进行。 

1.3 DNA 提取与高通量测序 

使用 NucleoSpin 96 Soil 试剂盒（Macherey-Nagel，Dueren，Germany）提取样品的总基因组 DNA。提

取产物经琼脂糖凝胶电泳检测纯度与浓度后，用无菌水稀释至 1ng/μL 作为模板。针对细菌 16S rRNA 基

因的 V3-V4 可变区进行 PCR 扩增，引物序列为 341F(5′-CCTACGGGAGGCAGCAG-3′)和 806R(5′-

GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)。纯化后的扩增产物构建测序文库，基于 Illumina NovaSeq 6000 平台进

行高通量测序。原始测序数据导入 QIIME2 流程，调用 DADA2 插件进行质量控制、降噪、拼接及去除嵌

合体，最终生成扩增子序列变异体(ASVs)。使用 classify-sklearn 算法将 ASVs 序列与 SILVA 数据库进行比

对注释，以获取细菌物种分类信息。所有测序及生物信息学基础分析均由北京诺禾致源生物科技有限公司

（NovogeneCo.,Ltd.,Beijing,China）完成。 

1.4 数据分析与绘图 

参照《湖泊（水库）富营养化评价方法及分级技术规定》，选取 TN、TP 和 CODMn共 3 个指标对综合

营养状态指数（TIL）进行计算： 
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( )
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TIL W TLI j
=

  (1) 

 ( ) 10(5.453 1.694ln )TLT TN TN= +  (2) 

 ( ) 10(9.436 1.624ln )TLT TP TP= +  (3) 

 ( ) 10(0.109 2.66ln )Mn MnTLT COD COD= +  (4) 

式中，W(TP)、W(TN)、和 W(CODMn)分别为 0.5、0.3、和 0.2。营养状态分级为：TLI(Σ)<30 为贫营养，

30≤TLI(Σ)≤50 为中营养，TLI(Σ)>50 为富营养，50<TLI(Σ)≤60 为轻度富营养，60<TLI(Σ)≤70 为中度富营养，

TLI(Σ)>70 为重度富营养。各水库水质营养状态指数见附表 I。 

原始数据经标准化抽平（Rarefaction）后，利用 QIIME2 软件计算 α 多样性指数，以评估微生物群落

的丰富度和均匀度。使用 R 语言中的 vegan 包计算 Bray-Curtis 距离矩阵，并进行主坐标分析(PCoA)，以

可视化不同季节间微生物群落结构的差异。组间差异显著性检验采用非参数 Kruskal-Wallis 检验分析，

P<0.05 视为差异显著。环境因子与微生物群落的相关性通过 RDA 分析，并结合 Mantel 检验揭示主要驱动

因子。 

采样点位布置图采用 ArcGis 10.8 绘制，门属水平细菌群落结构柱状堆积图采用 Origin 2021 绘制。使

用 R 语言 ggplot2 包绘制箱线图，使用 pheatmap 包绘制相关性热图。 



2 结果与分析 

2.1 不同生境理化因子分析 

各水库水体和沉积物理化指标测定结果见表 2。水体 T、pH、F-和 CODMn整体表现为 4 月最低，在 7

月达到峰值；而 EC 和 SAL 尽管也是 7 月指标最大，但最小值出现在 10 月。TP、TN、NH3-N、NO3-N 等

营养盐均表现为 10 月>7 月>4 月，出现随时间持续累积情况。沉积物中 SAL、NH4
+-N、EC 和 NO3

--N 在

7 月出现了明显的高峰，而 F-恰好相反，在夏季表现最低值。TP、TN 从 4 月逐渐升高，10 月达到最大值。

各指标在不同采样时间均表现出明显的季节性波动。 

表 2 不同生境主要理化指标 

Tab.2 Main physicochemical indicators of different habitats 

水体理化指标 4 月 7 月 10 月 单位 

T 16.06±1.76 28.58±1.96 19.23±3.84 ℃ 

pH 7.84±0.21 9.09±0.29 9.06±0.34  

SAL 0.85±0.34 0.77±0.31 0.66±0.28 ‰ 

F- 0.93±0.33 1.06±0.49 0.97±0.40 mg/L 

TP 0.04±0.04 0.06±0.04 0.09±0.06 % 

TN 1.06±0.90 1.05±0.59 1.63±1.19 % 

NH3-N 0.19±0.17 0.44±0.30 0.59±0.26 mg/L 

EC 1387.50±568.29 1677.88±754.26 1139.50±489.26 μs/cm 

NO3-N 0.005±0.003 0.013±0.017 0.033±0.039 mg/L 

CODMn 3.08±1.91 6.78±3.22 6.22±2.45 mg/L 

沉积物理化指标     

pH 8.51±0.16 8.32±0.19 8.37±0.18  

SAL 0.34±0.17 0.55±0.35 0.39±0.19 ‰ 

F- 1.39±0.71 0.88±0.33 1.31±0.46 mg/kg 

TP 0.064±0.036 0.080±0.051 0.086±0.064 mg/kg 

TN 0.064±0.033 0.082±0.049 0.095±0.058 mg/kg 

NH4
+-N 43.79±13.55 96.50±36.01 48.84±18.46 mg/kg 

EC 675.63±322.61 1106.50±681.54 764.00±354.80 μs/cm 

NO3
--N 13.08±14.61 28.55±62.64 6.30±3.13 mg/kg 

 

基于综合营养状态指数（TLI）的评价结果显示（图 2），研究选取的 8 座水库构建了显著的环境梯度，

TLI(Σ)值介于 44.64 至 73.45 之间。其中，S6（乃家河水库）是唯一的中营养型水库（TLI<50），具有典型

的高矿化度（SAL>0.5‰）与低营养盐特征，代表了受人为干扰较小的本底生境；S5（沈家河水库）与 S8

（雅石沟水库）表现为显著的富营养化特征（TLI>65）。值得注意的是，S5 受农业面源污染驱动，表现为

高氮磷负荷及剧烈的季节波动；而 S1（夏寨水库）则表现为极高的有机负荷（CODMn均值为 8.99 mg/L），

TLI 值最大。 

2.2 细菌群落的 α 多样性分析 

水库细菌 α 多样性指数如图 3 所示，各指数在水体中的差异不大。其中，Chao1 指数和 Observed_species

指数表现出相似趋势，整体表现为 4 月>10 月>7 月，分别从 4 月 669.697~1206.359、626~1911 降至 7 月

324.018~785.736、314~713；其余指数表现出 10 月>4 月>7 月，其中 Pielou 指数从 0.502~0.778 降至

0.532~0.742，Shannon 指数从 4.492~7.797 降至 5.890~7.295，Simpson 指数从 0.795~0.986 降至 0.946~0.984。

统计检验表明，4 月与 7 月、10 月在 Chao1 指数和 Observed_species 指数间存在显著差异（P<0.05）。 

沉积物细菌群落各指数显著高于水体微生物，主要表现为 10 月>7 月>4 月，其中 Chao1 指数、



Observed_species 指 数 和 Pielou 指 数 分 别 从 2387.116~4554.198 、 2174~4236 、 0.84~0.918 降 至

1923.502~3908.547、1804~3688 和 0.776~0.901。统计检验结果表明，各指数 7 月与 10 月间均存在显著差

异。 

 

图 2 各水库综合营养状态指数图 

Fig.2 Composite Nutritional Status Index Map of Each Reservoir 

 

图 3 宁夏南部典型水库细菌 α 多样性指数箱线图 

Fig.3 Box plot of bacterial α-diversity index of typical reservoirs in southern Ningxia 

2.3 不同生境细菌群落特征 

对 3 个季节共 24 个水体样本和 24 个沉积物样本进行细菌测序分析，分别获得 1,945,990 条和 1,872,934

条高质量序列，聚类为 33020 个细菌 ASVs。韦恩图分析显示(图 4A)，水体细菌 4 月、7 月和 10 月分别注

释到 2286、1285 和 1480 个 ASVs，各组特有的 ASVs 数量差异明显，4 月占比最高，为 6.89%；7 月最低

为 3.87%。沉积物细菌 4 月、7 月和 10 月分别注释到 8734、7999 和 11236 个 ASVs，各组特有的 ASVs 数

量明显高于水体细菌，且以 10 月占比最高，达到 33.88%；4 月最低为 26.33%。各组共有 ASVs 数量仅为

148 个，仅占 ASVs 总数的 0.45%，说明不同季节不同生境的细菌群落在 ASVS 组成上具有显著差异。 

根据相对丰度排名前 10 的细菌绘制门属水平柱状图，结果显示，在门水平中，变形菌门（Proteobacteria）

在不同生境所有季节中均为最大优势类群，水体中（图 4D）其平均相对丰度在 4 月、7 月和 10 月分别为

33.74%、36.49%、31.68%，放线菌门（Actinomycetota）为第二大优势菌门，相对丰度介于 27.17%~34.35%



之间，蓝藻门（Cyanobacteriota）和拟杆菌门（Bacteroidota）也具有较大优势，相对丰度介于 13.35%~26.56%、

8.11%~12.30%。前 4 大优势菌门占整个细菌群落的 91.35%~93.73%。沉积物中（图 4E）最大优势种也为

变形菌门，其占比 7 月最高（43.48%）、4 月最低（38.16%），而排名第二的拟杆菌门占比仅介于 4.79%~9.93%，

同时，Others 占比远高于水体，达到 14.74%~17.28%。 

水库属水平相对丰度排名前 10 的水体和沉积物细菌群落组成表明，其中水体细菌（图 4F）不同季节

相对丰度优势较大的类群主要有 Planktothrix_NIVA-CYA_15（0.84%~19.94%）、Cyanobium_PCC-6307

（3.54%~13.53%）、hgcI_clade（9.43%~18.81%）、CL500-29_marine_group（4.40%~8.18%），沉积物中（图

4G）仅 Thiobacillus 优势较大（3.64%~9.07%），其余物种优势均保持较低水准，且未表现出显著季节性趋

势。不同生境中均存在大量未分类或未定性的细菌类群，Others 在不同季节水体细菌中相对丰度占比达到

52.82%~58.78%，沉积物中更是达到 90.34%~95.45%，说明其微生物分类学研究仍有待深入。 

为深入解析不同生境内部的群落演替特征，本研究分别对水体和沉积物样本进行了独立的 PCoA 分

析。结果显示，水体细菌群落（图 4B）表现出显著的季节性演替规律。第一与第二主成分累计解释了总

方差的 34.02%（PC1=23.07%，PC2=10.95%），其中第一主轴清晰地将 4 月与 7 月、10 月区分开来。相

比之下，沉积物细菌群落（图 4B）的季节性聚类特征不明显。三个采样季节的样本点在排序空间中未出

现明显类聚，置信椭圆发生大面积重叠，PC1 与 PC2 的累计解释率仅为 24.44%（PC1=12.78%，

PC2=11.66%）。 

图 4 宁夏南部典型水库不同生境细菌群落结构组成及结构差异。A:不同生境细菌 ASV 韦恩图；B:水体细菌 PCoA 分析；C:沉

积物细菌 PCoA 分析；D:门水平水体细菌相对丰度；E:门水平沉积物细菌相对丰度；F:属水平水体细菌相对丰度；G:属水平沉

积物细菌相对丰度 

Fig.4 The bacterial community structure and structural differences in different habitats of typical reservoirs in southern Ningxia. A: 

Venn diagram of bacterial ASVs in different habitats; B: PCoA analysis of waterborne bacteria; C: PCoA analysis of sedimentary 

bacteria; D: Relative abundance of waterborne bacteria at the phylum level; E: Relative abundance of sedimentary bacteria at the 

phylum level; F: Relative abundance of waterborne bacteria at the genus level; G: Relative abundance of sedimentary bacteria at the 

genus level. 

为分析微生物细菌不同生境在不同季节组间丰度变化差异显著的物种，得到差异物种的富集情况，进



行线性判别分析效应量（Linear discriminantan alysis effect size，LEfSE）分析，结果如图 5 所示。其中 4 月

（图 5A）拟杆菌门（Bacteroidota）是水体中最主要的差异指示类群，Chitinophagales 和 Bacteroidia 显著

富集。此外，放线菌门（Actinomycetota）下属的 PeM15 类群以及热脱硫杆菌门（Thermodesulfobacteriota）

下属的脱硫杆菌目（Desulfobacterales）也在水体中表现出较高的丰度。沉积物中的标志性物种主要由酸杆

菌门（Acidobacteriota）和放线菌门（Actinomycetota）主导，其中 Vicinamibacterales 和 Microtrichales 显著

富集。同时，绿弯菌门（Chloroflexi）也在沉积物中占据重要生态位。随着气温升高和光照增强，7 月水体

微生物群落结构发生变化（图 5B），水体环境中蓝藻门（Cyanobacteriota）及其下属的 Cyanobacteriia 和

Synechococcales 呈现爆发式富集（LDA 值显著）。此外，变形菌门（Proteobacteria）下属的 Burkholderiaceae

也是夏季水体的重要指示物种。沉积物群落保持了相对的稳定性，但优势类群略有更替。绿弯菌门下属的

Anaerolineae 在 7 月沉积物中显著富集。进入 10 月后（图 5C），水体的核心指示物种转变为拟杆菌门下的

Flavobacteriales。同时，热脱硫杆菌门下属 Desulfobulbales 在水体中依然保持较高的显著性。酸杆菌门和

放线菌门是沉积物的核心类群。值得注意的是，Nitrosomonadaceae 在 10 月沉积物中表现出显著富集，同

时，Gemmatimonadaceae 维持着沉积物中的优势地位。 

 

图 5 宁夏南部典型水库不同生境不同季节细菌群落进化分支图。A:4 月进化分支图；B:7 月进化分支图；C:10 月进化分支图。 

Fig.5 Evolutionary Branch Diagram of Bacterial Communities in Different Habitats of Typical Reservoirs in Southern Ningxia in 

Different Seasons. A: April Evolution Branch Diagram; B: July Evolution Branch Diagram; C: October Evolution Branch Diagram. 

2.4 不同生境细菌群落影响因素 

计算环境因子与细菌群落优势菌门之间的 Spearman 相关性系数，并绘制关联热图（图 6）。结果显示，

水体细菌群落结构受营养盐的强烈驱动，且表现出显著的季节性模式，其中 4 月（图 6A）与 10 月（图

6C）两个季节呈现出高度相似的环境响应模式。异养菌类群，特别是放线菌门（hgcl_clade）、假单胞菌属

（Pseudomonas）和湖栖菌属（Limnohabitans），与氮磷营养盐表现出极显著的正相关关系（P <0.01）。7 月

（图 6B）的环境驱动因子发生了明显转变。虽然部分异养菌仍受营养盐影响，但蓝细菌（特别是 Planktothrix）

显示出与温度（T）和 pH 的正相关趋势。同时，夏季水体中 CL500.29_marine_group 与多数环境因子呈显

著负相关，可能是由于其生态位受优势藻门的藻际微环境定向选择作用影响。 

相比于水体，沉积物微生物与上覆水环境因子的相关性较弱且更为复杂。4 月（图 6D）Pseudomonas

和 Limnohabitans 依然表现出与 TP 和 TN 的正相关性，表明沉积物表层的营养沉积对这些类群有促进作



用。unclassified_Nitrososphaeraceae 与 NO3
--N 呈显著正相关（P <0.05），表明春季沉积物中可能存在活跃

的硝化作用过程。7 月（图 6E）和 10 月（图 6F）相关性模式较为离散。7 月，CL500.29_marine_group 与

NO3
--N 呈极显著正相关（p<0.001）；而在 10 月，Hydrogenophaga 与 NO3

--N 表现出显著正相关。此外，

盐度（SAL）在秋季沉积物中成为显著的影响因子，与 Limnohabitans 和 Saccharoles 等类群呈正相关。 

 

图 6 宁夏南部典型水库不同生境细菌群落环境因子在不同季节的相关性热图。A:4 月水体相关性；B:7 月水体相关性；C:10 月

水体相关性；D:4 月沉积物相关性；E:7 月沉积物相关性；F:10 月沉积物相关性。 

Fig.6 Heatmap of the correlations of environmental factors of bacterial communities in different habitats of typical reservoirs in southern 

Ningxia in different seasons. A: April water body correlation; B: July water body correlation; C: October water body correlation; D: 

April sediment correlation; E: July sediment correlation; F: October sediment correlation. 

本研究结合 Mantel 检验和 RDA 分析（图 7），系统评估了环境因子对细菌群落结构的影响，以明确水

库水体与沉积物细菌群落的主要环境影响因子。Mantel 分析结果显示，水体环境中(图 7A)，TN、TP、NH3-

N、NO3-N、CODMn等营养盐指标表现出极显著的正相关性（P<0.001），且 NO3-N 与 Shannon、Simpson 及

Pielou 指数均呈极显著相关（P<0.01），TP 和 TN 也与 Simpson 指数和 Pielou 指数呈极显著正相关，与

Shannon 指数显著正相关。CODMn与 Simpson 指数正相关。与水体不同，沉积物环境因子对 α 多样性的解

释力普遍较弱（图 7B）。仅 F-与 Chao1 指数呈极显著正相关，Shannon 指数和 Chao1 指数同绝大多数环境

因子正相关，Simpson 指数及 Pielou 指数同多数环境因子负相关。 

RDA 分析进一步揭示了环境因子如何塑造不同季节的细菌群落结构。水体群落中（图 7C）RDA 的前

两轴共解释了群落变异的 31.4%（RDA1:17.64%，RDA2:13.76%），其中 TN、TP、CODMn 和 NO3-N 等营

养盐向量指向与 7 月样本高度关联，这可能与夏季水体富营养化程度高、蓝藻爆发导致群落结构单一化相

关。4 月和 10 月样本更多受到 pH 和水温等物理因子的影响。沉积物中（图 7D），RDA 模型解释了沉积

物群落变异的 40.44%（RDA1:20.6%，RDA2:19.84%），表明环境因子对沉积物群落结构有较好的解释度。

NH4
+-N 向量指向与 4 月沉积物样本紧密相关；TP 和 SAL 则主要影响了部分 7 月和 10 月的样本分布。与

水体相比，沉积物群落受 pH 和 EC 的影响更为显著。 



 

图 7 宁夏南部典型水库不同生境细菌群落 Mantel 检验和 RDA 分析。A:环境因子与水体细菌群落的 Mantel 检验；B:环境因子

与沉积物细菌群落的 Mantel 检验；C:环境因子与水体细菌群落的 RDA 分析；D:环境因子与沉积物细菌群落的 RDA 分析。 

Fig.7 Mantel test and RDA analysis of bacterial communities in different habitats of typical reservoirs in southern Ningxia. A: Mantel 

test of environmental factors and water body bacterial communities; B: Mantel test of environmental factors and sediment bacterial 

communities; C: RDA analysis of environmental factors and water body bacterial communities; D: RDA analysis of environmental 

factors and sediment bacterial communities. 

3 讨论 

3.1 生境异质性决定了细菌群落的组成与结构 

研究发现，宁夏南部典型水库细菌群落组成中，变形菌门（Proteobacteria）在水体和沉积物中均处于

绝对优势（相对丰度 31.68%~43.48%），有研究表明变形菌门因较强的适应能力[27]，是湖泊、河流等大多

数水体的第一优势菌门[28,29]，且该类群包含许多具有多种生理功能和代谢的细菌类型，参与碳氮循环和污

染物降解等过程[30]。水体环境中，放线菌门（Actinomycetota）的相对丰度明显高于沉积物，这可能是由

于放线菌门的体积较小，不易附着于颗粒物表面且更适宜在水体中营浮游生活[31]；蓝藻门（Cyanobacteriota）

较高的丰度，与水体透光层的光合作及溶解性有机物促进需求相适应[32]。相比之下，沉积物中酸杆菌门

（Acidobacteriota）和绿弯菌门（Chloroflexi）显著富集，且 LEfSe 分析显示酸杆菌门和绿弯菌门是其关键

变异指示物种，这些类群通常参与底泥中有机质的降解过程[33]。 

尽管采样水库沉积物和水体细菌的群落结构显著不同，但两者间存在紧密的联系。我们注意到，在重

度富营养型水库（如 S1）中，夏季蓝藻水华的爆发导致大量易降解有机碳沉降，驱动沉积物生境变形菌门

等异养类群富集、拟杆菌门比例上升[17,34]。大量研究表明，在水库坝体拦截下，水体中有机质含量会逐渐

沉积，而有机质既能作为微生物生长的营养资源，还会调控特定的代谢功能，包括元素循环和污染物降解

等[35]，进而影响沉积物中的细菌的组成和功能[36,37]。此外，沉积物中的营养物质随水库库龄增加而持续累

积，有利于沉积物中微生物的生长，使其丰富度随之升高[38]。部分水库呈现高氮磷负荷（如 S5），主要与

该地区农业面源污染相关。水环境中输入的不同形态氮的转化过程会受到微生物和水动力条件变化的多重

控制，造成微生物群落的丰富度和多样性会降低，同时筛选出具有耐受性的特定微生物类群，从而改变微

生物群落的结构[39]。而磷在水环境中的输入、运移、沉降等过程，既受到水文环境影响，而且其生物过程

的生化转化也离不开沉积物中微生物的活动[40]。同样的，在贫/中营养型水库（如 S6）中，受限于水体中

较低的氮磷含量，沉积物无法获得大量的藻源性有机质，变形菌门等异养型细菌的繁殖受到影响，细菌群



落演替相对平稳。这种基于生境差异的响应模式，共同构成了干旱半干旱区水库微生物群落在不同营养水

平下的空间分异格局。 

3.2 细菌群落多样性的非同步季节演替特征 

不同生境类型表现出非同步的季节演替特征。从 α 多样性角度，沉积物样本的 Chao1 指数、Observed 

species 指数、Shannon 指数及 Simpson 指数均显著高于水体样本（P<0.05），且沉积物特有的 ASVs 数量

（26.33%~33.88%）远超水体。这表明沉积物作为水生生态系统的底质，相比于流动性强、环境相对均一

的水体，提供了更为复杂的微生环境和生态位，从而支持了更高丰度的物种共存[41]。值得注意的是，水体

细菌群落表现出丰富度（Chao1 指数）与多样性（Shannon 指数）的非同步季节演替特征。4 月 Chao1 指

数虽高但 Shannon 指数较低，可能是由于春季解冻期及农业灌溉导致的径流输入，将大量土壤源细菌带入

水体，显著扩充了水体微生物的物种库。7 月随着蓝藻爆发，导致群落结构单一化，两指数同步降至最低
[42]。有研究认为该现象并非单纯由竞争排斥导致，更主要归因于蓝藻对异养细菌的“定向选择”与“协同

共生”机制[43,44]。蓝藻水华构建了特殊的藻际微环境，富集了具备利用这些底物能力的特定异养菌群（如

Proteobacteria 和 Bacteroidetes）。这种营养互惠关系导致少数优势共生菌在群落中爆发性增长，极大地降低

了群落的均匀度[45]。10 月蓝藻衰退后生态位释放，群落均匀度显著回升（Shannon 指数达到峰值）。与水

体细菌群落对水质波动的即时响应不同，沉积物群落对环境变化的响应表现出明显的时滞效应与缓冲特征。

虽然 7 月水体爆发了高强度的蓝藻水华，但沉积物细菌多样性峰值却延迟出现在 10 月，Chao1 和 Shannon

指数变化趋势一致，均表现为 10 月>7 月>4 月。其中 10 月 Chao1 指数达到峰值（1924~3909），显著高于

4 月。表明上覆水的有机质经沉降传递至底泥微生境需要一定的时间周期，随着季节推移，沉积物作为微

生物的“汇”，通过沉降作用和内源滋生，实现了物种的持续累积与多样性的提升[46]。 

PCoA 分析结果显示，水体中微生物表现出明显的季节演替规律。相反，沉积物样本不同季节组间显

著重叠，其群落结构在时间尺度上保持相对稳定，受季节性气候波动的直接冲击较小。然而，α 多样性指

数却在 7 月至 10 月间出现明显。这种非同步性变化揭示了优势类群与稀有类群不同的环境响应策略，变

形菌门和绿弯菌门等核心优势类群在沉积物中长期维持高丰度，它们适应底泥稳定的理化环境，决定了群

落结构的整体稳定性[47]。 

研究发现，水体 10 月核心指示物种变为拟杆菌门下属的 Flavobacteriales，是固碳功能中的优势微生

物类群，表明细菌群落从光能自养向有机质降解的功能演替[48]。相比之下，沉积物群落虽然整体结构较为

稳定，但也表现出特定的功能类群演替。4 月以酸杆菌门下属 Vicinamibacterales 和放线菌门下属

Microtrichales 为主导；7 月随着温度升高，厌氧类群中绿弯菌门 Anaerolineae 显著富集；而进入 10 月后，

Nitrosomonadaceae 的显著出现表明秋季沉积物中氨氧化过程（硝化作用）活跃[49]。尽管本研究未直接测定

沉积物硫系化合物浓度，但微生物群落结构特征为硫循环的活跃性提供了强有力的生物学证据。沉积物中

不仅富集了以 Thiobacillus 为代表的硫氧化菌，同时显著存在热脱硫杆菌门及其下属的 Desulfobacterales 和

Desulfobulbales（图 5A、C）。前者驱动硫化物的氧化[50]，后者介导硫酸盐的异化还原[51]，这两种功能类群

的高丰度共存表明沉积物中存在紧密的“硫酸盐还原－硫氧化”机制。RDA 分析显示盐度（SAL）是沉积

物群落的关键驱动因子（图 7D），在宁夏干旱半干旱区，高盐度通常伴随着高背景值的硫酸盐浓度，这为

硫循环微生物提供了适宜的环境，从而维持了其在沉积物中的优势地位[52,53]。 

3.3 水体与沉积物细菌群落影响因素。 

本研究中，Mantel 检验与 Spearman 相关性分析共同揭示了水库水体细菌群落受营养盐的强烈调控。

TN、TP、NO3-N及CODMn与水体细菌Shannon指数、Simpson指数及优势异养菌群（hgcl_clade、Pseudomonas、

Limnohabitans）呈显著正相关（P<0.01）。表明在 4 月和 10 月，当水温适宜且无大规模藻类爆发时，水体

处于“资源依赖型”状态，丰富的氮磷底物促进了以湖栖菌属（Limnohabitans）为代表的典型淡水浮游细

菌的快速增殖与多样性维持[54]。RDA 分析表明，水体 7 月细菌群落结构与高浓度的氮磷营养盐及有机负

荷（CODMn）高度相关（图 7C）。结合 Spearman 热图可知，优势藻属 Planktothrix 与水温（T）和 pH 呈显

著正相关，说明夏季水体群落并非受单一因子控制，而是受富营养化生境与高温高 pH 的双重驱动[55]。营

养盐为微生物生长提供了充足底物，而夏季特有的物理环境进一步筛选了适应性的蓝藻类群，还可能通过



改变碳酸盐平衡影响细菌代谢[56]，从而塑造了新的群落结构。而沉积物细菌群落结构受 pH 和 EC 的驱动

更为显著。有研究发现，pH 值的差异是不同季节沉积物微生物群落差异的主要原因之一[17]，对微生物群

落的空间分布差异和 α 多样性差异有很高的解释度[57,58]，通过调节沉积物中营养盐的形态与有效性直接限

制微生物代谢[35]；而 EC 能反映不同生境下微生物群落碳代谢功能多样性，是评价微生物对碳源底物利用

程度的重要指标[59]，影响底栖微生物的生存与分布。 

Mantel 分析显示沉积物群落与当月上覆水理化因子的相关性较弱（图 7B），RDA 分析中环境因子对

沉积物群落的解释度（40.44%）虽高于水体（31.4%），但驱动因子截然不同。这反映了沉积物由于独特的

微生物环境，其物理结构（如孔隙度）和化学梯度的缓冲作用减弱了上覆水短期波动的影响[60]。4 月沉积

物群落与 NH4
+-N 紧密相关，且 Spearman 分析表明 unclassified_Nitrososphaeraceae 与 NO3

--N 显著正相关，

可能是由于春季水库沉积物中的发生活性硝化作用，铵态氮被氧化为硝态氮，积累了氮循环微生物的生态

位[61]。Pseudomonas 和 LimDANhabitans 在沉积物中仍与 TP 保持正相关，这可能归因于水体颗粒磷的沉降

效应，为底栖异养菌提供了可利用的磷源[62]。研究发现 10 月沉积物中盐度（SAL）成为关键因子，影响

了 Saccharoles 等类群的分布，主要是由于秋季水位变化或蒸发导致的底泥孔隙水离子强度发生改变，筛

选了耐盐能力较突出的特定的微生物类群[63]。 

4 结论 

1)宁夏南部典型水库水体与沉积物细菌群落表现出显著的生境异质性特征。TLI 评价显示，水库涵盖

了从中营养到重度富营养的多种生境类型。变形菌门在两类生境中均为绝对优势类群。水体中放线菌门与

蓝藻门丰度较高，α 多样性表现出显著的季节性波动，受蓝藻爆发影响在 7 月降至最低。沉积物中则富集

了酸杆菌门与绿弯菌门，多样性显著高于水体，整体表现为 10 月>7 月>4 月；而 PCoA 分析显示沉积物不

同季节样本的高度重叠，表明其在时空尺度上的稳定性显著强于水体。 

2)不同生境细菌群落呈现出不同的季节波动演替模式。水体群落受季节影响明显，7 月高温与光照使

蓝细菌爆发式增长，迅速占据核心生态位并改变微生境条件，导致群落结构单一化。沉积物群落演替则受

底质生化循环过程的内在驱动， 4 月受铵态氮影响显著， 10 月出现活跃的硝化功能类群

（Nitrosomonadaceae），且硫循环功能群（Thiobacillus）始终维持优势。 

3)TN、TP、NH4
+-N、NO3-N 及 SAL 是驱动细菌群落结构演变的主要环境因子，但不同生境其作用机

制存在差异。水体群落主要受“营养盐－温度”双重驱动，其中 TN 和 TP 与异养菌多样性呈极显著正相

关，是维持 4 月、10 月群落多样性的关键；而 7 月高 pH 和温度是重塑群落结构、导致蓝藻优势的主控因

子。沉积物群落对上覆水环境因子的响应具有滞后性和缓冲性，其结构变异主要受底质内部 NH4
+-N 累积

及盐度（SAL）变化的调控。 

5 附件 

附表 I 见电子版（DOI 10.18307/2026.0632）. 
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附表 I 各水库水质营养状态指数 

Attached Tab.I The water quality and nutrient status indices of each reservoir  

排名 编号 水库名称 TLI(TN) TLI(TP) TLI(CODMn) 综合 TLI 营养水平 

1 S6 乃家河 43.73 48.32 36.86 44.64 中营养 

2 S7 石头崾岘 40.15 51.36 74.49 52.62 轻度富营养 

3 S2 张家咀头 45.99 49.24 75.02 53.42 轻度富营养 

4 S4 西海子 60.03 51.15 66.56 56.90 轻度富营养 

5 S3 三里店 64.51 59.43 87.58 66.58 中度富营养 

6 S8 雅石沟 56.54 59.60 104.7 67.72 中度富营养 

7 S5 沈家河 64.53 61.53 93.85 68.89 中度富营养 

8 S1 夏寨 64.42 64.44 109.5 73.45 重度富营养 



 

 


