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摘要: 为探讨银川市第二排水沟沉积物细菌群落结构特征及其群落构建过程的影响,结合高通量测序技术、非度量

多维尺度分析(NMDS)、中性群落模型(NCM)以及结构方程模型(SEM),分析沉积物理化特征及细菌的结构特征、
群落构建及驱动机制。 结果表明,电导率(EC)与 Chao1 指数、Observed 指数、Shannon 指数、Simpson 指数均存在显

著性正相关,而总氮(TN)和铵态氮(NH4 -N)含量与 α 多样性指数均不存在显著性。 细菌优势菌门为变形菌门和

脱硫杆菌门,优势菌属为 Thiobacillus、Bacteroidetes_vadinHA17 和 Dechloromonas 菌属。 从 2021 年 8 月到 2022 年 8
月,基于 NCM 模型、PER SIMPER 和 DNCI 的结果均表明细菌群落构建主要受随机过程的影响。 SEM 分析表明中

性模型随机性过程(R2)和共现网络结构稳定性主要受 EC、NH4 -N 和总磷(TP)含量驱动,其中 EC 能够直接影响共

现网络结构的稳定性,且存在显著性负相关( r = - 0. 369);TP 含量直接影响 R2,同时存在显著性正相关( r =
0. 504)。 本研究不仅拓展了对水域沉积物细菌群落结构特征认识,也探明了细菌构建机制及共现网络拓扑特性,
以及理化因子对 R2和共现网络结构稳定性的驱动过程。
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Abstract: High-throughput sequencing technology, non-metric multidimensional scaling ( NMDS ),
neutral community model ( NCM) and structural equation modelling ( SEM) were used to analyze
sediment physicochemical properties, bacterial structural features, community assembly, and driving
mechanisms in order to examine the bacterial community structure characteristics and community assembly
processes of sediments in the Second Drainage Channel of Yinchuan City. The findings indicated that
whereas total nitrogen ( TN) and ammonium nitrogen ( NH4 -N) concentrations did not substantially
correlate with α-diversity indices, electrical conductivity (EC) did considerably positively correlate with
Chao1, Observed, Shannon, and Simpson diversity indices. Thiobacillus, Bacteroidetes_vadinHA17, and
Dechloromonas were the major genera in the bacterial phyla Proteobacteria and Desulfobacterota. Results
from PER SIMPER, DNCI, and the NCM model consistently showed that stochastic processes dominated
the bacterial community assembly between August 2021 and August 2022. EC, NH4 -N, and total
phosphorus (TP) were the main drivers of the neutrality model􀆳s stochasticity (R2) and the stability of
the co-occurrence network structure, according to SEM analysis. Co-occurrence network stability was
specifically directly and significantly impacted negatively by EC ( r = - 0. 369) and positively by TP ( r =
0. 504). The research revealed the bacterial assembly methods, co-occurrence network topology, and the
driving impacts of physicochemical parameters on R2 and network stability, in addition to advancing the
understanding of structure characteristics of bacterial communities in aquatic sediments.
Key words: bacterial community structure; NCM model; community assembly; structural equation

modeling



0　 引言

排水沟作为城乡排水系统的重要组成部分,不
仅承担着雨污水的汇集与输送功能,还在水体自净、
污染物截留与降解以及灌溉水源分配等方面发挥着

关键作用[1]。 近年来,随着城市化进程的加快与面

源污染的加剧,排水沟沉积物环境条件发生显著变

化,其微生物群落结构及功能潜能日益成为环境监

测与污染修复研究的热点[2]。 与其他排水沟相比,
银川市第二排水沟(后面简称“二排”)功能则更为

突出。 二排贯穿宁夏回族自治区银川市区,不仅具

备农田灌溉、防洪排涝等功能,还需要接纳银川市第

五污水处理厂的尾水和沿线的生活污水。 因此、基
于二排在银川市的独特地位,对二排沉积物细菌群

落结构特征及构建机制加以研究则尤为重要。
排水沟沉积物中微生物群落的构建机制是一个

复杂的生态过程,涉及多种环境因子与微生物相互

作用。 细菌作为沉积物生态系统中的重要组成部

分,不仅在有机物降解、氮磷循环及污染物转化等方

面发挥着关键作用,还通过微生物群落之间的竞争、
协同与合作,调节生态环境的平衡[3]。 然而,细菌

群落的形成与演替并非单一因素的结果,而是多重

因素共同作用的结果,主要包括随机过程与确定性

过程两大类机制。 随机过程通常在微生物群落的初

期建立阶段起着重要作用[4]。 沉积物中不同的理

化特性、海拔及季节变化等因素可能导致细菌群落

的随机变化。 文献[5]表明太湖入湖河口表层沉积

物细菌群落结构主要受流速和总有机碳含量显著影

响,中性群落模型分析结果显示随机性生态过程在

入湖河口细菌群落构建过程中起着关键作用;相对

河流和湖泊,河口细菌群落的随机性生态过程相对

贡献更低。 文献[6]表明海拔和纬度分别是青藏高

原湖泊沉积物和水体细菌群落结构变化最显著的驱

动因子。 沉积物细菌群落均具有明显的距离衰减模

式。 文献[7]表明对汉江上游干支流沉积物细菌群

落在不同季节有显著差异; 确定性过程并未在细菌

群落组成中起到主导作用; 随机过程很大程度上影

响了群落在秋季和春季的组成,是沉积物细菌群落

构建的主导因素。 而确定性过程则主要是指环境选

择压力对微生物群落的筛选作用。 在排水沟沉积物

中,环境因子如有机物含量、pH 值、氧化还原电位、
重金属浓度等,将直接影响细菌种群的生长与分布。
文献[8]表明有机无机肥配施因有机物在厌氧消化

过程中增加产甲烷细菌而增加甲烷排放。 文献[9]
表明细菌的丰富度和多样性与土壤的 pH 值密切相

关。 文献[10]表明 As 和 Hg 对不同的优势菌门产

生影响显著。 此外,细菌群落的构建机制不仅受单

一环境因子的影响,还受到多种因素的综合作用,且
不同环境条件下,随机过程与确定性过程可能会相

互交织。 在一些受到严重污染的排水沟中,环境选

择可能起主导作用,决定了特定耐污染细菌群落的

建立[11];而在较为自然或未受污染的地区,随机过

程则可能在细菌群落的初期形成阶段中占主导

地位[12]。
本文以银川市第二排水沟兴庆区段为代表研究

区域,选择其表层沉积物为研究对象,结合高通量测

序结果与环境因子特征,分析沉积物细菌群落结构、
变化规律。 探讨排水沟沉积物中细菌群落构建机

制,分析群落构建过程中确定性过程与随机过程的

相对贡献度,并结合共现网络及结构方程模型

(SEM)揭示驱动其群落构建过程的影响因子。 系

统评估排水沟细菌群落的演替规律及其驱动因素,
以期为更好地认识和理解细菌群落构建机制提供理

论支持,以及为污染治理提供科学依据。

1　 材料与方法

1. 1　 研究区概况与采样点分布

二排是一条重要的排水沟道,全长 32 km,起点

位于金凤区良田镇植物园村,贯穿银川市,最终流入

黄河。 本研究在二排兴庆区境内设置 6 个采样点,
采用 GPS 确定各采样点经纬度坐标以及高程。 各

点位具体特征位置和坐标见图 1 和表 1 所示。

图 1　 采样点区域图

Fig. 1　 Sampling point area map
　

表 1　 采样点坐标

Tab. 1　 Coordinates of sampling points

采样点 经度 / ( °) 纬度 / ( °) 高程 / m 位置特征

S1 106. 269 625 38. 426 501 1 107. 40 胜利街交叉路口

S2 106. 281 720 38. 440 568 1 105. 10 宝湖东路交叉路口

S3 106. 300 610 38. 454 844 1 103. 20 新华东街交叉路口

S4 106. 309 122 38. 460 486 1 100. 10 银通公路交叉路口

S5 106. 319 875 38. 466 880 1 098. 70 北京东路交叉路口

S6 106. 368 652 38. 489 518 1 095. 10 京藏高速交叉路口
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1. 2　 样品采集与预处理

本实验从 2021 年 8 月至次年 8 月累积 4 次采

样,采样时间分别为 2021 年 8 月份、2021 年 12 月

份、2022 年 5 月份以及 2022 年 8 月份。 沉积物用抓

斗式采泥器采取 0 ~ 20 cm 的表层沉积物样品,每个

采样点及上下游 10 m 处各进行一次,将该采样点对

应的 3 个样品充分混合后均分成两份样品,1 份样

品放入 - 80℃冷冻柜保存,用于细菌 16S rRNA 高通

量测序;1 份经自然风干后粉碎过 100 目筛,用于测

定理化指标。
1. 3　 样品理化性质测定

沉积物样品检测主要为:pH 值、盐度(SAL)、电
导率(EC)以及总氮(TN)、硝态氮(NO3 -N) 、铵态氮

(NH4 -N)、总磷(TP)含量共 7 个指标,具体土壤理

化性质指标测定方法参考文献[13]。
1. 4　 沉积物细菌 16S rRNA 检测

使用 NucleoSpin 96 soil DNA 提 取 试 剂 盒

(MACHEREY NAGEL 公司,德国)提取样品 DNA。
338F (5′-ACTCCTACGGGAGG CAGCA-3′) 和 806R
(5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′) 作为引物集

对 16S rRNA (V3 + V4)区域进行 PCR 扩增[14]。 扩

增产物按等摩尔比混合,使用 Monarch DNA 凝胶提

取试剂盒(New England Biolabs 公司,美国)纯化,并
用于高通量测序。 配对后的 reads 使用 FLASH
(version 1. 2. 11)连接,合并后的 reads 使用 QIIME
1. 9. 1 处理[15]。 在用 Cutadapt (version 1. 9. 1)检测

和裁剪 引 物 序 列 之 前, 用 Trimmomatic ( version
0. 33) [16]对原始序列进行去噪、排序和分离。 将嵌

合物 UCHIME ( version 8. 1) 过滤后,剩余序列用

USEARCH (version 10. 0) [16] 聚类成 OTUs(序列相

似度 97% 以上),OTUs 的阈值为所有序列计数的

0. 005% 。
1. 5　 数据分析与制图

使用 Excel 2021 和 SPSS 27. 0 对理化指标数据

和土壤微生物丰度数据统计整理,采用单因素

ANOVA 检验方法进行显著性分析。 利用 Mothur
(version 1. 3. 0)计算 α 多样性。 利用 Origin 2022 对

门水平及属水平下细菌群落结构绘制柱形堆积图。
采用 Mantel_test 分析 α 多样性指数与环境因子相

关性。 采用 Bray Curtis 距离分析群落多样性,使
用 R 语言 vegan 包和 ANOSIM 包进行细菌群落结构

组成的 ANOSIM 分析,采用非度量多维尺度分析方

法 ( Non-metric multidimensional scaling analysis,
NMDS)基于 OTUs 水平研究细菌群落组成的相似性

或差异性,R 语言绘制 NMDS 分析图。 采用 Baselga
提出的 β 多样性分解框架进行 β 多样性分解[17]。

采用 NCM 评估随机过程对土壤微生物群落构建过

程的相对重要性[18],NCM 使用 Hmisc、minpack. lm
和 stats4 包 进 行。 使 用 PER SIMPER
(PERSIMPER. R 函数)和 DNCI (DNCImper 包) [19]

评估土壤微生物群落构建过程中确定性过程和随机

过程的相对重要性。 共现网络构建利用 R 4. 3. 2 中

的 psych 包进行 Spearman 相关性分析,选择具有相

关性的节点代入分析,利用 Gephi (V 0. 10. 1)软件

进行计算与可视化处理。

2　 结果与分析

2. 1　 沉积物物理化学性质

4 次采样中,沉积物物理化学性质存在一定差

异(图 2),其中 pH 值、EC、SAL 和 TP 含量(质量比)
存在显著性差异,且 pH 值、EC 和 SAL 在 2022 年 5
月均值最大,分别为 8. 73、162. 5 μS / cm 和 8. 36% ;
TP 含量在 4 次采样过程成上升趋势,均值分别为

0. 40、0. 59、 0. 64、 0. 69 g / kg。 尽管 TN、 NO3 -N 和

NH4 -N 含量在 4 次采样中均未表现出统计学上的显

著性差异,但各项指标在不同时间点呈现出一定的

变化趋势,反映出明显的季节性规律与外部干扰影

响。 TN 含量在采样期间呈现出先降低后升高的趋

势, 2022 年 5 月 TN 含量较 2021 年 8 月降低

41. 28% 。 该变化与夏季施肥输入增加、作物吸收利

用以及随后的降水淋溶作用共同影响有关。 NO3 -N
含量在 2021 年 12 月达到最高值 (7. 28 mg / kg)。
NH4 -N 含量在前 3 次采样中波动较小 (43. 77 ~
55. 79 mg / kg ), 而 在 2022 年 8 月 显 著 升 高 至

76. 13 mg / kg,这与夏季高温条件可能抑制了铵态氮

的硝化转化过程,导致其在土壤中积累有关。
2. 2　 物种多样性指数与土壤物理化学性质相关性

分析

Chao1 指数、 Observed 指数、 Shannon 指数和

Simpson 指数等 α 多样性指数是反映微生物群落丰

富度和多样性的重要指标。 二排 4 次采样土壤细菌

的 Chao1 指 数、 Observed 指 数、 Shannon 指 数 和

Simpson 指数,如图 3(图中不同字母表示差异显著)
所示,采用 Mantel_test 分析对多样性指数与理化因

子的相关性分析, 如图 4 所示。 Chao1 指数和

Observed 指数在 2021 年 12 月与 2022 年 5 月存在

显著性差异,在 2021 年 12 月处在最低值(1 840. 56
和 1 814. 16),2022 年 5 月处在最大值(2 369. 48 和

2 360),而 4 次采样中 Shannon 指数和 Simpson 指数

均不存在显著性差异,其中在 2022 年 8 月 Shannon
指数和 Simpson 指数低于其他 3 次,分别为 9. 14 和

0. 96。 Mantel_test 分析表明:4 个 α 多样性指数主
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图 2　 沉积物中 pH 值、EC、 SAL 以及 TN、NH4 -N、NO3 -N、TP 含量不同月份的变化

Fig. 2　 Changes in pH value, EC, SAL, and TN, NH4 -N, NO3 -N, TP content in sediments over different months
　

图 3　 不同采样月份沉积物细菌群落 α 多样性指数

Fig. 3　 Alpha diversity index of sediment bacterial communities in different sampling months
　

要与 NO3 -N、EC、SAL 和高程存在显著性关系,且都

呈现正相关。 其中 Chao1 指数和 Shannon 指数与

NO3 -N 含量和 EC 存在显著性关系;Observed 指数

与 NO3 -N 含量、 EC 和 SAL 存在显著性关系;而

Simpson 指数与 EC 和高程呈现显著性。 同时 TN 和

NH4 -N 与 α 多样性指数均呈现负相关,而 NO3 -N、
EC、SAL 和高程与 α 多样性指数均呈现正相关。
2. 3　 沉积物细菌群落结构组成及相关性分析

从门水平分析 4 次采样沉积物细菌相对丰度前

十沉积物细菌群落特征(图 5a),结果表明相对丰度

占比最大的菌门为变形菌门(Proteobacteria,31. 5% ~
42. 5%), 其 次 为 脱 硫 杆 菌 门 ( Desulfobacterota,
11. 5% ~14. 7%)和拟杆菌门(Bacteroidetes,8. 4% ~

11. 7%),在 相 对 丰 度 前 十 菌 门 中 酸 杆 菌 门

(Acidobacteria,2. 6% ~4. 2%)标准差最小,表明其最

稳定。 4 次采样前十菌门的累积相对丰度分别为

85. 4%、89. 6%、83. 8%和 92. 0%,呈现出不同的变化

趋势。 其中 2022 年 8 月累积相对丰度最大(92. 0%)
表明在这些样本中,前 10 个菌门占据了主导地位,可
能意味着某些微生物群体的优势地位。 而 2022 年 5
月最低(83. 8%)则可能表示这些样本中的微生物群

落更为多样化,前 10 个菌门的丰度相对分散。
为了进一步分析属水平细菌群落结构,对 4 次

的细菌相对丰度前十菌属绘制柱状图(图 5b),结果

表明:相对丰度前十菌属都存在显著差异;相对丰度

超过 1% 的 主 要 优 势 菌 属 分 别 为 Thiobacillus、
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图 4　 沉积物细菌群落 α 多样性指数与环境因子相关性

Fig. 4　 Correlation between alpha diversity index of sediment bacterial community and environmental factors
　

图 5　 门水平、属水平沉积物细菌群落结构

Fig. 5　 Horizontal phylum and horizontal sediment bacterial community structure
　

Rhodoferax、Sulfuricurvum、Bacteroidetes_vadinHA17 和

Dechloromonas 菌属。 其中 2021 年 8 月的优势菌属

为 Thiobacillus、 Rhodoferax、 Bacteroidetes _ vadinHA17
和 Dechloromonas;2021 年 12 月前十菌属相对丰度

均超过 1% ;2022 年 5 月的优势菌属为 Thiobacillus,
Rhodoferax、 Sulfuricurvum、 Bacteroidetes _ vadinHA17、
Dechloromonas 和 Smithella 菌属;2022 年 8 月的优势

菌 属 为 Thiobacillus、 Bacteroidetes _ vadinHA17 和

Dechloromonas 菌属。 在 4 次采样中 Thiobacillus、
Bacteroidetes_vadinHA17 和 Dechloromonas 菌属相对

丰度均超过 1% ,且每次 Thiobacillus 菌属的相对丰

度均最高。 2021 年 12 月前十菌属分布差异最小,
且前十菌属累积丰度从高到底依次为 2021 年 12 月

(24. 91% )、2021 年 8 月 (17. 28% )、2022 年 5 月

(14. 55% )、2022 年 8 月(15. 32% )。
利用基于 Bray Curtis 距离的 NMDS 方法评估

二排不同月份沉积物细菌群落的相似性,结果见

图 6。 Stress 值小于 0. 2 表明图形具有较好的表现效

果;R 值大于 0 表示分组有效;P 值小于 0. 05 则表

明存在显著性差异;置信椭圆表示质心的 95%置信
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区间。 根据图 6,Stress 值为 0. 183,P = 0. 001,R =
0. 477,表明模型效果良好,且不同月份之间细菌的

群落结构存在显著差异。

图 6　 沉积物细菌群落结构在不同区域和不同月份的

NMDS 与 ANOSIM 分析

Fig. 6　 NMDS and ANOSIM analysis of sediment bacterial
community structure in different regions and months

　
对二排自 2021 年 8 月至 2022 年 8 月 4 次采样

中沉积物细菌群进行 β 多样性分析(表 2,图 7)。
结果表明 2021 年 8 月至 2022 年 8 月 4 次采样中沉

积物细菌群总体 β 多样性指数为 0. 358,物种替换

　 　

占比 78. 77% ,物种丰富度差异占比 21. 23% ;其中

在 2021 年 8 月物种替换占比 82. 03% ,物种丰富度

差异占比 17. 97% ;2021 年 12 月物种替换占比

74. 92% ,物种丰富度差异占比 25. 08% ;2022 年 5
月物种替换占比 71. 73% ,物种丰富度差异占比

28. 27% ;2022 年 8 月物种替换占比 65. 20% ,物种

丰富度差异占比 34. 80% 。 自 2021 年至 2022 年 4
次采样结果表明,沉积物细菌总体的 β 多样性指数

呈现上升趋势(0. 295→0. 360),同时物种丰富度差

异占比也呈上升趋势(17. 97%→34. 80% )。

表 2　 不同月份细菌群落 β多样性指数与各组分占比

Tab. 2　 β diversity index and proportion of each
component in bacterial communities in different months

　 月份
总 β 多样

性指数
替换 丰富度

替换

占比 / %
丰富度差

异占比 / %
2021 08 0. 295 0. 242 0. 053 82. 03 17. 97
2021 12 0. 315 0. 236 0. 079 74. 92 25. 08
2022 05 0. 336 0. 241 0. 095 71. 73 28. 27
2022 08 0. 360 0. 235 0. 125 65. 20 34. 80
2021—2022 0. 358 0. 278 0. 080 77. 66 22. 34

图 7　 不同月份沉积物细菌群落 β 多样性

Fig. 7　 β diversity of sediment bacterial communities in different months
　

2. 4　 二排沉积物细菌群落构建过程

中性群落模型的 R2表示模拟的拟合程度,值越

高表示拟合程度越好,受随机性的影响越大。 参数

Nm 表示每一代中从一个位置迁移到另一个位置的

个体数量,Nm 值越高,迁移速率越大,更多的个体在

不同的地点之间迁移,导致物种在这些地点之间的

分布更加均匀。 二排在 4 次采样的中性模型如

图 8,其中 R2和 Nm 在 2021 年 8 月为 0. 484 和 187,
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图 8　 沉积物细菌群落的形成过程

Fig. 8　 Formation process of sediment bacterial community
　

2021 年 12 月为 0. 538 和 226,2022 年 5 月为 0. 576
和 188,2022 年 8 月为 0. 638 和 152。 2021 年 8 月

至 2022 年 8 月,R2逐步增大,表明细菌群落逐渐趋

向随机性过程影响,而 Nm 从 2021 年 12 月的 226 到

2022 年 8 月的 152,呈现逐渐减小的趋势,表明迁移

率在减小,且物种分布的均匀度也逐渐减小。 在

2022 年 8 月 R2最大,Nm 值最小,表明群落中性模型

能较好地拟合数据,解释了群落物种的分布和多样

性;群落内部的变化可能主要由随机过程主导,尽管

存在一定程度的迁移(Nm = 152),但迁移对群落结

构的影响相对较小,群落之间可能较为独立或相对

封闭。
PER SIMPER 包含 3 个零模型;因此得到了 3

种不同的 E 值分布(图 8e、8f)。 扩散控制模型和生

态位与扩散控制模型的 E 值相对较低,说明扩散是

驱动沉积物细菌群落构建的主要驱动力。 DNCI 也

得到了类似的结果(图 8f)。 2021 年 8 月、2021 年

12 月、2022 年 5 月和 2022 年 8 月的 DNCI 值均为

负值,表明沉积物细菌群落主要受到随机过程的影

响。 结合 NCM、PER SIMPER 和 DNCI 的结果表

明,二排沟沉积物细菌群落构建过程在很大程度上

受随机过程的影响。
2. 5　 沉积物细菌群落共现网络

分别对 4 次采样沉积物细菌群落进行共现网络

和拓扑结构特征分析(图 9 和表 3),根据共现网络

拓扑指标的分析,从 2021 年 8 月到 2022 年 8 月,网
络拓扑呈现出一定的演化趋势。 2021 年 8 月,节点

之间的距离适中,节点之间形成了较为集中的子群

体,整体网络结构尚算紧凑,网络连接性较强,网络

在这个阶段有一定的连通性。 到 2021 年 12 月,最
远节点之间的距离稍有增大,网络的扩展性略微降

低,节点之间的连接更加紧密,网络逐渐扩展;模块

化系数略微下降,节点之间的联系更加均匀、连接变

得更加频繁,聚类系数轻微上升,局部结构的紧密度

447 农　 业　 机　 械　 学　 报　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 2 0 2 5 年



图 9　 沉积物细菌群落共现网络

Fig. 9　 Co-occurrence network of sediment bacterial
communities

　
表 3　 沉积物细菌群落共现网络的拓扑结构特征

Tab. 3　 Topological characteristics of co-occurrence
network of sediment bacterial communities

网络拓扑指标 2021 08 2021 12 2022 05 2022 08
网络直径 7 8 7 8
平均度 7. 820 9. 008 10. 863 11. 527
模块化系数 0. 661 0. 624 0. 593 0. 614
图密度 0. 059 0. 069 0. 075 0. 070
平均聚类系数 0. 533 0. 534 0. 595 0. 614
平均路径长度 3. 211 3. 251 3. 065 3. 213
链接部件数 7 4 7 6

有所增加;链接部件减少至 4,网络变得更加连通,
孤立的子群体有所减少。 到了 2022 年 5 月,最远节

点之间的距离再次缩短,网络变得更加紧凑,网络的

连通性进一步增强,节点之间的关系更加密切;聚类

系数继续上升至 0. 595,局部结构更加紧凑,节点间

的邻居连接更为密切。 节点之间的平均最短路径最

短,网络的连通性最强。 至 2022 年 8 月,最远节点

之间的距离有所扩大,平均度继续上升至 11. 527,
节点之间的连接进一步增多,网络的复杂性进一步

增强,局部群体的连接变得更加紧密,节点之间的联

系更加稳定;网络的整体距离有所增加,但仍然保持

较短的平均路径。 同时网络中的孤立子群体数量有

所减少,整体连通性进一步提高。
2. 6　 群落构建过程的结构方程模型

为了探究细化特性对沉积物细菌群落构建过程

及共现网络稳定性[20]特征的影响,开展了结构方程

模型( SEM)对数据进行筛选和拟合,最终筛选出

EC、NH4 -N 含量、TP 含量、NMDS、Shannon 指数、中
性模型的 R2和共现网络稳定性指数构建结构方程

模型(图 10),图中实线表示正相关、虚线表示负相

关。 结果显示模型参数表现良好(X2 = 6. 959,自由

度为 10, P = 0. 374, GFI 值 为 0. 968, CFI 值 为

1. 000,RMSEA 值小于 0. 001,SRMR 值为 0. 039)。

图 10　 SEM 结构方程模型

Fig. 10　 SEM structural equation model
　

结果表明,EC 和 NH4 -N 含量对细菌群落构建过程

的 R2无直接影响,仅 TP 含量和 NMDS 直接影响 R2,
且 TP 含量与其呈现显著正相关( r = 0. 504);稳定

性指数主要受 EC、Shannon 指数和 R2 的直接影响,
且都呈现显著性。 其他因素对 R2和稳定性指数的

变化主要为间接影响。 同时表明 NMDS 主要受 EC、
NH4 -N 含量和 Shannon 指数的直接影响, 其中

Shannon 指数与其呈现极显著负相关。

3　 讨论

3. 1　 沉积物细菌 α多样性及环境因子分析

在本研究中,Chao1 指数和 Observed 指数主要

反映了物种丰富度,结果显示这两项指标在不同月

份存在显著性差异,其中 2022 年 5 月达到最高值,
而 2021 年 12 月则最低,这可能与春季温暖、资源丰

富等环境条件促进物种繁殖有关,而冬季低温等不

利因素导致物种减少有关[21]。 相较之下,Shannon
指数和 Simpson 指数既考虑物种丰富度又关注物

种丰度均匀性,其 4 次测定均无显著性差异,这表

明虽然物种数目在不同季节有所变化,但各物种

之间的相对丰度分布较为稳定;尽管 2022 年 8 月

这两个指数略低,可能与少数优势物种的增多使

得群落均匀性下降有关,但总体变化不足以达到

统计显著性[22] 。
Mantel_test 分析表明 α 多样性指数与 NO3 -N

含量及 EC、SAL、高程均存在显著正相关,说明这些

环境因子可能在该研究区域为微生物群落提供了有

利的生长条件,促进了物种丰富和分布[23]。 其中,
Chao1 和 Shannon 指数与 NO3 -N 含量和 EC 存在显

著性,可能是氮源和离子浓度变化对物种数目及其

多样性具有较直接的影响。 文献[24]表明土壤微

生物物种数目增加的原因是化感物质的添加为土壤

微生物提供了碳源和氮源,促进了微生物生长繁殖。
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Observed 指数不仅与 NO3 -N 含量和 EC 相关,还受

到 SAL 的影响,反映出盐度变化对部分群落物种出

现的调控作用,文献[25]表明盐度能够影响氨氧化

微生物的群落结构、丰度以及硝化速率;而 Simpson
指数与 EC 和高程的显著相关则可能揭示在电化学

因素作用下,优势物种竞争的变化趋势。 此外,TN
和 NH4 -N 含量与 α 多样性呈负相关,这表明在这些

因子较高时,可能因营养失衡或局部富营养化效应

而降低群落多样性[26]。 整体而言,这些结果反映出

环境化学因子对微生物群落结构的复杂调控作用,
既有促进物种多样性的因素,也存在抑制多样性的

风险。
3. 2　 沉积物细菌群落组成及结构特征

4 次采样中变形菌门占据了主导地位,丰度范

围为 31. 5% ~ 42. 5%,其次是脱硫杆菌门(11. 5% ~
14. 7% )和拟杆菌门(8. 4% ~ 11. 7% )。 2022 年 8
月的累积丰度最高(92% ),其原因主要是蓝菌门和

厚壁菌门相对丰度显著提高。 文献[27]研究表明

厚壁菌门在 8 月的面源污染池塘中的相对丰度稍

大,文献 [28] 表明夏秋季蓝菌门相对丰度较高。
2022 年 5 月的累积丰度最低(83. 8% ),表明微生物

群落的多样性较高,前 10 个菌门的丰度较为分散。
4 次采样群落结构差异可能与采样时间以及环境因

素等相关,文献[29]表明不同季节细菌群落结果存

在 显 著 差 异。 主 要 优 势 菌 属 为 Thiobacillus,
Rhodoferax、Sulfuricurvum、Bacteroidetes_vadinHA17 和

Dechloromonas 菌属,其中每次 Thiobacillus 菌属的相

对丰度均最高。 Thiobacillus 菌属在许多环境中表现

出相对丰度最高的现象[30],这主要归因于其独特的

代谢 优 势 和 对 极 端 环 境 的 良 好 适 应 能 力。
Thiobacillus 拥有高效的硫氧化代谢途径,能够利用

环境中的硫化氢、硫化物等硫化合物作为能量来源,
使其在富含这些化合物的环境中迅速繁殖,形成群

落优势[31]。
NMDS 分析结果显示,不同月份的群落组成存

在显著差异,自 2021 年至 2022 年的 4 次采样数据

显示,沉积物细菌总体 β 多样性指数从 0. 295 上升

到 0. 360,同时物种丰富度差异占比从 17. 97%增加

到 34. 80% 。 这种变化可能是温度、营养盐、盐度等

环境因子的时空波动导致各采样点生态位差异加

大[32];同时,生态系统动态演替过程中,群落结构可

能经历优势物种的替换,新物种逐步进入,从而增加

了物种丰富度差异[33]。
3. 3　 沉积物细菌群落构建机制及共现网络分析

NCM 分析显示:自 2021 年 8 月到 2022 年 8 月,
R2从 0. 484 增大到 0. 638,细菌群落逐渐受到随机

性过程的影响。 受随机性过程影响,群落结构变得

更加随机,群落的多样性和物种分布在逐渐趋向无

序,生态过程的影响逐步减弱[34]。 同时,Nm从 2021
年 12 月的 226 下降到 2022 年 8 月的 152,出迁移率

的减少,群落间的物种迁移变得较少,物种的分布趋

向封闭[35]。 在 2022 年 8 月,R2 达到了最大值,而
Nm最小,表明群落中性模型能够较好地拟合数据,
解释了物种的分布和多样性[23]。 尽管此时还存在

一定程度的物种迁移,但迁移对群落结构的影响相

对较小,群落之间可能较为独立,内部的变化主要由

随机过程主导,群落物种分布的均匀度逐渐减小。
PER SIMPER 分析显示扩散控制模型和生态

位与扩散控制模型的 E 值较低,表明扩散在群落构

建中的作用较为突出。 扩散过程可能通过水流和沉

积物运动使得群落中的细菌物种在空间上发生扩

散,从而导致群落在空间分布上的相似性和环境因

素的相对弱化。 此外,DNCI 值为负值,进一步证实

了群落构建的主要驱动力为随机过程,群落的演替

和物种组成并未表现出明显的环境驱动,更多地受

到遗传漂变和随机迁移的影响[36]。 NCM、PER
SIMPER 和 DNCI 的分析结果相互印证,表明沉积物

细菌群落的形成过程更多依赖于随机过程,群落结

构较为无序,易受外部随机事件或生态波动的影响。
共现网络分析显示:从 2021 年 8 月到 2022 年 8

月,网络拓扑呈现出一定的演化规律,节点之间的连

接性逐渐增强。 网络直径较小,连接较强,随后逐渐

增大,平均度上升,节点联系更紧密,整体连通性增

强。 模块化系数变化显示网络社区结构动态调整,
局部群体更加明显。 图密度和聚类系数增加,局部

结构更紧密,联系更稳定。 细菌共现网络的拓扑结

构受多种生态和环境因素的影响[37]。 细菌群落在

演化过程中经历了从核心紧密联系到整体扩展再到

局部稳固化的过程,可能受到物种互作、SAL 和 EC
等环境因子以及微生物适应策略的共同驱动[38]。
3. 4　 沉积物细菌群落构建过程及共现网络稳定性

影响机制

结构方程模型显示,沉积物中 pH 值、SAL、EC、
TN 含量、NO3 -N 含量、NH4 -N 含量、高程和 TP 含量

这 8 个指标中主要影响细菌群落构建过程及共现网

络稳定的因子为 EC 以及 NH4 -N 和 TP 含量。 沉积

物中的 EC 和 NH4 -N 含量通过影响微生物群落的结

构,进而通过 NMDS 和 Shannon 指数等生态指标,最
终间接影响 R2。 EC 作为沉积物中溶解离子的浓度

指标,影响着水体和沉积物的化学环境,改变了微生

物的生长条件和群落结构[39];文献[40]表明 NH4 -N
含量作为重要的氮源,直接参与沉积物中的氮循环
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过程,是三峡库区香溪河微生物群落的种类和丰度

的主要因素。 随着 EC 和 NH4 -N 含量的变化,沉积

物中的微生物群落组成发生变化,这种变化通过

NMDS 反映为样本之间的相似性改变, 并通过

Shannon 指数影响群落多样性,最终导致中性模型

的 R2大小发生改变(群落随机性过程占比改变)。
共现网络稳定性指数主要受到 EC、Shannon 指数和

R2的直接影响,这些因素对网络的稳定性具有显著

性作用。 EC 直接影响微生物群落的化学环境,从而

改变物种间的相互作用模式,进而影响共现网络的

稳定性[41]。 Shannon 指数反映了群落的多样性,物
种多样性越高,生态系统的抗干扰能力越强,网络的

稳定性也越高[42]。 而 R2代表了生态模型的拟合优

度,较高的拟合度意味着物种间的相互作用模式较

为稳定,从而提高了共现网络的稳定性[43]。 其他因

素对共现网络稳定性指数和 R2的影响主要是间接

的,这些因素通过改变 NMDS、Shannon 指数或其他

中介变量,最终间接影响网络稳定性。 这些间接效

应展示了生态系统中因素相互作用和反馈的复杂

性,表明环境变化不仅能直接影响生态稳定性,也能

通过多重路径间接影响共现网络的稳定性。

4　 结论

(1)Chao1 指数和 Shannon 指数与 NO3 -N 含量

和 EC 存在显著性;Observed 指数与 NO3 -N 含量、EC
和 SAL 存在显著性;TN 和 NH4 -N 含量与 α 多样性

指数均呈现负相关,而 NO3 -N 含量、EC、SAL 和高程

与 α 多样性指数均呈现正相关。
(2)细菌群落主要以变形菌门、脱硫杆菌门为

主,其中 2022 年 8 月份丰度前十菌门累积相对丰度

最大(92% ),而 2022 年 5 月最低(83. 8% )。 主要

优 势 菌 属 分 别 为 Thiobacillus、 Bacteroidetes _
vadinHA17 和 Dechloromonas,其中 Thiobacillus 菌属

的相对丰度均最高;4 次采样,细菌群落结构存在显

著性差异,细菌总体的 β 多样性呈现上升趋势

(0. 295→0. 360),同时物种丰富度差异占比也呈现

上升趋势(17. 97%→34. 80% )。
(3)从 2021 年 8 月到 2022 年 8 月,NCM、PER

SIMPER 和 DNCI 的结果表明,二排细菌群落构建过

程受随机过程的影响逐渐增大;共现网络结构特征

表明网络密度和节点连接性逐渐增强,局部结构紧

密度上升,聚类系数明显提高,连通性保持强,孤立

子群体逐渐减少。
(4) 结构方程模型分析表明,所选 pH 值、

SAL、EC、高程以及 TN、NO3 -N、NH4 -N 和 TP 含量

这 8 个指标中,EC、NH4 -N 含量和 TP 含量是影响

沉积物细菌群落构建过程及共现网络稳定性的主

要指标。
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