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摘 要：研究以太湖区域中林地、桃园、稻田以及链接这些典型土地的河流共 8个点为取样地，借助 16S rRNA扩增子高通量测序和
分析技术，基于 Illumina HiSeq测序平台，利用双末端测序的方法得到 1 865 862条原始序列，通过对原始序列进行拼接、过滤，得到
1 712 497条有效序列，按照 97%相似性将优质序列划分为 95 132条可操作分类单元（OTU, operational taxonomic units），同时基于
OTUs信息计算 Alpha和 Beta群落丰富度和多样性指数，并采用 RDP Classifier结合 GreenGene数据库对代表性 OTU序列进行注
释。在 OTU聚类信息、群落多样性指数及组间差异性物种统计方面，分析了明显连续降雨后监测的细菌群落从农田到河流连续地
变化规律。结果表明，森林景观带、稻田、桃园土壤细菌种群多样性明显比河流水体中丰富，说明陆源微生物在迁移过程中发生了适

应特定生境的变化。Acidobacteria门在森林景观带、水稻田、桃园中表现出较高的丰度，Proteobacteria门在河流中展现出更大的种群
优势。Nitrospirae 门是一类具有硝化作用的细菌，在水稻田中显示较高的优势。Yersinia属、Flavobacterium 属、Aeromonas 属、
Pseudomonas 属、Acinetobacter属是具有传播水生动物、人畜流行疾病能力的种群，并且在河流中具有较高丰度，应当引起注意。
Sphaerotilus 属对污水中的有机物和有毒物质有很强的降解作用，在河流中的丰度高于土壤。Sphingomonas 属、Arthrobacter属、
Thiobacillus 属能够降解除草剂、农药等有机污染物，在桃园和稻田中表现出较高丰度，具有环境修复价值。本文为系统掌握太湖流
域果园和水稻田土壤细菌群落结构的差异特征，以及土壤微生物群落从农田系统到河流的变化规律提供了理论依据，提示该区域

农业从事者应当从经济、生态和健康方面综合考虑土地利用方式。
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Abstract：The land of forest，orchard, paddy and the river connected lands in Changzhou and Wuxi City of Taihu Lake basin were selected to
monitor the changes of bacterial communities along farmland -river continuum after obvious rainfall. With the help of 16S rRNA high
throughput sequencing, 1 865 862 raw sequences were obtained and then 1 712 497 effective sequences were singled out after matching and
filtering, 95 132 operational taxonomic units（OTUs）identified basing on a similarity of 97%, which were used for calculating the Alpha and

农 业 资 源 与 环 境 学 报
2018年 1月·第 35卷·第 1期：48-57 January 2018·Vol.35·No.1：48-57

Journal of Agricultural Resources and Environment

http://www.aed.org.cn

张维国，邸攀攀，易 能，等.连续降雨后太湖流域典型农田土地利用方式下土壤至入湖河流水体细菌群落的变化[J].农业资源与环境学报, 2018,
35（1）:48-57.
ZHANG Wei-guo, DI Pan-pan, YI Neng, et al. Variations of Bacterial Community Along Farmland-river Continuum After Continuous Rainfall in Taihu Lake
Basin, China[J]. Journal of Agricultural Resources and Environment, 2018, 35（1）: 48-57.

48— —



2018年 1月

http://www.aed.org.cn

2018年 1月

http://www.aed.org.cn

Beta diverse indexes. The phylogenetic affiliation of each representative sequence was analysed by an RDP classifier against the GreenGene
database. The results showed that the bacterial community in soil from forest, orchard and paddy field was more diverse than that in the
adjacent rivers, indicating the local expression of soil-derived inoculum in rivers. The relative abundance of Acidobacteria was higher in
forest, paddy and orchard soil, while the relative abundance of Proteobacteria was higher in rivers. Nitrospirae that has nitrification ability
showed much higher abundance in paddy soil. It was worthwhile to note that some genus that could cause diseases in human and animals, e.g.
Yersinia, Flavobacterium, Aeromonas, Pseudomonas, Acinetobacter, presented higher abundance in rivers. In addition, the rivers contributed
to the establishment of higher abundant Sphaerotilus with the ability to decompose the hazardous organic compounds. On the contrast, the
genus of Sphingomonas, Arthrobacter, Thiobacillus that could degrade herbicides and pesticides, presented higher abundance in orchard and
paddy field. This study will help us to understand the differences of bacterial community between orchard soil and paddy soil, and provide
some valuable fundamental information on how bacterial communities succeed along farmland-river continuum around area of Taihu Lake
basin.
Keywords：Taihu Lake basin; orchard; paddy; river; pathogenic bacteria; environmental remediation

降雨径流的冲刷和淋溶是农业面源污染的主要

来源。农田土壤中的化肥、土壤颗粒、农药及其他有毒

有害物质通过降雨径流大量进入河流、湖泊等水体而

引发水体富营养化和水环境污染。另外，农业土地利

用方式的改变加剧了土壤侵蚀，加速了碳和氮等营养

元素从农田向水体生态系统的输移[1]。为了更好地预
测或避免这些变化所带来的负面影响，就需要综合考

虑农田-水体生态系统碳氮迁移、转化的连续变化过
程。碳、氮的转化过程在根本上取决于微生物群落的

生命活动[2]。农田系统的微生物随着土壤颗粒的径流
迁移从农田-河流连续地输移，逐级传播到相邻的系
统中[3-5]。在输移过程中，微生物群落可能发生了适应
特定区域环境的表达，从而可能会导致陆地系统与河

流系统中的核心微生物群落由不同的类群主导[5-6]。
太湖流域近几年来水蜜桃产业以无锡阳山为中

心迅速辐射到无锡、常州、宜兴等其他区域，已成规

模，无锡地区水蜜桃栽培面积已超过 2 330 hm2，带动
周边常州等地发展水蜜桃近 6 660 hm2[7]。对于经济效
益追求，使得太湖流域大量稻田变更为桃园。不同土

地利用方式的农田由于化肥施用频率、化肥施用量及

管理方式存在差异，导致了农田土壤中氮磷等营养元

素含量、有机碳源含量和质量具有差异，进而可能会

引起相同土壤质地条件下土壤微生物的群落结构不

同[8-9]。细菌是分解有机质、驱动碳氮循环、碳氮转化及
有害物质分解的主要贡献者之一[10]。与真菌相比，细
菌具有较短的代谢周期和更高的代谢活性[11-12]，担当
着转化无机和有机物质的重任[13-14]。研究太湖流域水
蜜桃、水稻种植模式下土壤微生物群落的变化和差

异，对于太湖流域生态稳定以及合理规划农业发展布

局具有现实指导意义。本文借助 16S rRNA基因测序

和统计分析方法，研究太湖流域森林、果园、水稻田细

菌群落结构的特征及差异性，同时分析降水后径流冲

淋形成的果园-河流、水稻田-河流细菌群落的变化规
律，以期深刻掌握太湖流域果园和水稻田土壤细菌群

落结构的差异特征，以及土壤微生物群落从农田系统

到河流的变化规律。

1 材料与方法

1.1 采样点
常州四十亩岸地区不仅有大片的森林植被覆盖

区域，还是桃园典型种植区（稻田很少）并有河流流

经；宜兴周铁是典型的果园、稻田交替种植的区域且

有河流流经；宜兴蒋家塘为典型的水稻种植区（无桃

园）且有河流流经。采样点分布如图 1所示，常州四十
亩岸森林土壤（FS）、常州四十亩岸桃园土壤（OS1）、
常州四十亩岸河流水样（W1）、宜兴周铁桃园土壤
（OS2）、宜兴周铁稻田土壤（RF1）、宜兴周铁河流水样
（W2）、宜兴蒋家塘稻田土壤（RF2）、宜兴蒋家塘河流
水样（W3），总体上代表了无锡、常州地区典型的土地
利用方式。这 3种土地利用类型的共同特征均是由小
型河流链接了上游不同植被类型覆盖区域到下游的

河流输出，本文主要探索雨水经不同植被类型陆地后

输出到河流这一陆水连续体内以及不同土地利用方

式下微生物群落的变化趋势，以期阐明微生物变化与

元素循环及污染修复水平之间的关系，为可持续生态

农业发展提供理论支持。

1.2 样品采样与理化指标分析
为了研究降雨径流冲刷对农田系统土壤细菌群

落从农田到河流连续的输移变化，在 2016 年 10 月
20日—22日连续降雨 3 d之后于 23日采样。在同一
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类植被覆盖的区域于 3个不同的地块进行采样，作为
3个重复；于每个不同地块采用棋盘式采样方法，采
集 9份土壤，混合均匀，为 1个重复。土壤采样前去掉
地表堆积的落叶杂物，钻取森林、桃园和稻田 0~10、
10~20 cm深土壤样品，混合均匀并用无菌包装袋封
装好，置于冰盒中（-4益）。每条河流，选取 3段1 500 m2

（100 m伊15 m）河流水面，作为 3个重复，每段水面采
用棋盘式采水方法，使用手持式采水器于每个点（共

9 个点）采集水表 0~10、10~20、20~30、30~40、40~50
cm处水样混合均匀，封装于无菌玻璃瓶中，置于冰盒
中（-4 益）。所采集土样和水样当日运回实验室进行
理化指标分析。采样点土样 pH 5.3~6.1，总氮为
0.08%~0.12%，总磷为 0.07%~0.16%；水样 pH 7.3~
8.1，总氮为 1.3~2.2 mg·L-1，总磷为 0.26~0.35 mg·L-1。
1.3 土壤以及水样 DNA提取

每个采样地点的 3次重复样品，每个重复都称取
0.5 g新鲜土壤放入 EP管中，利用 Fast DNA R Spin
Kit or Soil试剂盒（MP Biomedicals，USA），根据其提供
的操作指南提取土壤微生物总 DNA。水样经 5 滋m孔
径滤纸去除杂质，滤液再经 0.22 滋m孔径的微孔滤膜
抽滤，将滤膜及过滤物在无菌条件下剪成 1~2 mm的
碎屑，放入离心管中，-20 益条件下保存。
1.4 16S rRNA测序文库的建立和测序

提取的样品基因组 DNA：用带 Barcode 的细菌

16S V4区特异引物 515F-806R扩增，同时设置空白
对照 PCR组（不加模板以等体积灭菌水代替）。使用
Biolabs 公司（New England，UK）的 Phusion R High -
Fidelity PCR Master Mix和 GC缓冲液进行扩增：PCR
反应体系和程序（30 滋L）：Phusion Master Mix（2伊）15
滋L；引物（2 滋mol·L-1）3 滋L；gDNA（1 ng·滋L-1）10 滋L
（5~10 ng）；去离子灭菌 H2O 2 滋L。反应程序：98 益预
变性 1 min；30个循环包括：98 益，10 s；50 益，30 s；72
益，30 s；72 益，5 min。 PCR产物使用 2%浓度的琼脂
糖凝胶进行电泳检测。然后，根据 PCR产物浓度进行
等浓度混样，充分混匀后使用 1伊TAE和 2%的琼脂糖
胶进行电泳，PCR 产物纯化回收使用 GeneJET 胶回
收试剂盒（Thermo Scientific，USA），选择主带大小在
400~450 bp之间的序列，割胶回收目标条带。使用
NEB Next R UltraTM DNA Library Prep Kit Illumina建库
试剂盒进行文库的构建（New England，UK），构建好的
文库经过 Qubit定量和文库检测，合格后进行上机测
序（HiSeq）。
1.5 16S rRNA基因测序数据分析

测序得到的原始数据，首先由 Flash（V1.2.7）和
QIIME（V1.7.0）软件对其进行拼接、过滤，得到1 712 497
条有效数据。利用 Uparse软件（Uparse V7.0.1001）对
所有样品的全部有效数据进行聚类，按照大于 97%的
序列相似度系数将序列聚类成为 95 132条 OTUs。对
OTUs代表序列用 RDP Classifier（Version 2.2）方法与
GreenGene 数据库进行物种注释分析（设定阈值为
0.8~1），得到对应的物种信息和基于物种的相对丰度
分布情况；最后对各样品的数据进行均一化处理（以

样品中数据量最少的为标准进行均一化处理），后续

的 Alpha多样性分析和 Beta多样性分析都是基于均
一化处理后的数据。基于每个采样点的 3次重复地块
的测序数据，使用 Qiime 软件（Version 1.7.0）计算
Chao1，Shannon，Simpson，ACE，Goods-coverage 指数，
使用 R 软件（Version 2.15.3）绘制相关箱线图；并使
用 R软件进行 Alpha多样性指数组间差异分析，对符
合正态分布的数据进行 Tukey有参检验，对数据转换
后仍不符合正态分布的数据进行 Wilcox 非参检验。
用 Qiime软件（Version 1.7.0）计算 Unifrac距离，使用
R件（Version 2.15.3）绘制主坐标 PCoA图。基于 T-
test检验方法，利用 R软件作组间差异显著性物种分
析并作物种相对丰度、聚类热图。所有测序原始序列

已经上传 NCBI 数据库，BioProject 登录号为 PRJ原
NA383100。

图 1 采样点分布
Figure 1 The distribution of sampling sites

宜兴周铁河流水样（W2）

常州四十亩岸桃园土壤（OS1）
常州四十亩岸森林土壤（FS）

常州四十亩岸河流水样（W1）
宜兴蒋家塘稻田土壤（RF2）

宜兴蒋家塘河流水样（W3）

宜兴周铁稻田土壤（RF1）
宜兴周铁桃园土壤（OS2）

21.2 m

N
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2 结果与分析

2.1 细菌群落多样性变化（门）
在本研究中每个样品经拼接、过滤和筛选之后得

到 1 712 497条有效序列，以 97%的一致性将序列聚
类成为 95 132 条 OTUs，各样品文库的覆盖率
（Goods-coverage）范围为 96.1%~99.1%，说明样本中
基因序列被检出的概率很高，测序结果能够代表土壤

和水体细菌群落的真实情况。从不同分组之间的花瓣

图（图 2）可以看出，森林特异性 OTUs数目比例为
34.1%，共有 OTUs数目比例为 65.9%；桃园两个地区
特异性 OTUs数目比例为 35.0%和 21.8%，共有 OTUs
数目比例为 65%和 78.2%；水稻田特异性 OTUs数目
比例为 27.4%和 24.9%，共有 OTUs数目比例为72.6%
和 75.1%；三条流经河流特异性 OTUs数目比例为8.2%、
4.3%和 6.0%，共有 OTUs数目比例为 91.8%、95.7%和
94.0%，这表明太湖流域典型土地利用方式下，土壤和
河流细菌既有流域大环境的共性也具有典型生境条

件下的特性。Alpha多样性指数（ACE、Chao1、Shannon、
Simpson）用于分析样品内的微生物群落多样性和复
杂度，多样性指数及组间显著性差异分析表明（图

3），森林、桃园、水稻田土壤细菌群落多样性显著高于
流经河流，这说明土壤是该区域微生物活动的重要生

境，同时表明该区域降雨形成的径流并不会造成大规

模微生物由土壤向河流的迁移。常州市四十亩岸森林

土壤细菌多样性显著高于桃园，但是与宜兴周铁镇桃

园并无显著性差异；显著高于宜兴蒋家塘村稻田，低

于宜兴周铁镇稻田。常州四十亩岸桃园土壤细菌多

样性低于宜兴周铁桃园、稻田以及蒋家塘稻田；宜兴

周铁桃园土壤细菌群落比同区域的稻田要丰富，但与

蒋家塘区域的稻田并无显著性差异。基于 Weighted
Unifrac距离的主坐标（PCoA）分析可以清楚地看出
（图 4），森林、桃园、水稻田土壤细菌群落表现出适应
自身特异性生境的群落集聚特征，来自于河流样本中

的细菌集聚在的第二象限，来自于土壤样本中集聚于

第一和第四象限；样本细菌也按照植被覆盖类型集聚

于不同坐标轴区域，树木类（森林和桃园）集聚在第一

象限，作物类（水稻）集聚于第四象限。这表明，生境和

上覆植被类型共同影响环境微生物的分布和群落结

构特征。

2.2 细菌丰度的变化
从图 5 可以看出，Proteobacteria、Acidobacteria、

Firmicutes、Actinobacteria、Bacteroidetes、Gemmati原

monadete、Chloroflexi、Nitrospirae、Verrucomicrobia、
Planctomycetes 是采样区域丰度排名前 10 的优势物
种（门），在各自生境中相对丰度分别为 39.1%~80.0%、
0.8%~19.7%、1.7%~11.4%、4.7%~16%、2.1% ~8.2%、
0.3% ~6.6%、0.4% ~6.6%、0.2% ~5.7%、0.9% ~4.2%、
0.1%~2.0%。组间差异性分析表明，在陆地到河流生
境转换下，Acidobacteria在森林景观带、水稻田、桃园
中表现出较高的丰度，Proteobacteria在河流中展现出
更大的种群优势。Acidobacteria在各种生境中广泛存
在，其中在土壤中种群优势明显[15-16]，本研究中土壤中
的 Acidobacteria平均相对种群丰度为 13.6%，河流中
丰度为 1.1%，在土壤中具有更高的丰度（P<0.05冤遥 细
菌的硝化能力关系到粮食产量，研究表明硝化细菌丰

富和硝化能力强的田块，水稻有更高的产量 [17]。Ni原
trospirae 是一类具有硝化作用的细菌[18]，研究表明在
秸秆还田的土地，Nitrospirae 的丰度比不还田的要
高[19]，在太湖地区农田目前广泛采用的稻麦秸秆还田
的耕作方式，但是果园并不存在这一措施，因此在本

研究中 Nitrospirae 在水稻田中较高的优势。
2.3 病原性或环境修复性细菌的分布特征

物种丰度聚类热图（属）表明太湖流域土壤和河

流优势细菌丰度水平（前 35物种）区别明显（图 6），

森林、桃园、稻田和河流之间共有及特有的 OTUs数目，绘图基于每个采
样地点 3个重复地块的平均 OTUs值。中间的 core数字代表的是所有样
品共有的 OTUs数目，花瓣上的数字代表该样品（组）特有的 OTUs数目
The common and individual OTUs of forest soil，orchard soil，rice soil and
river base on the average value of each sampling site including three
repetitive lands. The number in the centre is the common OTUs among all
samples，while the numbers in petals are the individual OTUs of each sample

core1 195

FS

407W3
72

W2 52

W1
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RF2

298 RF1
328

OS2261

OS1
418

图 2 森林、桃园、稻田和河流之间分组图
Figure 2 Group classification among forest soil，orchard soil，

rice soil and river
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Y表示具有显著性差异（P<0.05），N表示不具有显著性差异（P>0.05）。箱线图的绘制及组间差异性分析基于
每个采样地点 3个重复地块的平均多样性指数值

Y means significant difference（P<0.05），N means no significant difference（P>0.05）. The data is the average value of
each sampling site including three repetitive lands

图 3 森林、果园、稻田、河流 Alpha多样性指数 ACE、Chao1、Shannon、Simpson以及组间显著性差异分析
Figure 3 Alpha index（ACE, Chao1, Shannon and Simpson）of the bacterial community of forest soil，orchard soil，rice soil and river and the

analysis of significance difference

图 4 基于 weighted unifrac距离的森林、果园、稻田、河流的主坐标分析
Figure 4 The analysis of PCoA based on weighted unifrac distance among forest soil，orchard soil，rice soil and river

Aeromonas、Pseudomonas、Flavobacterium 具有水生动
物致病能力，可以引起水生动物出血、溃疡、甲壳变软

和烂鳃等不同的症状[20-23]，在该区域河流中平均相对

丰度为 2.1%、2.8%、1.2%，在土壤中为 0.2%、0.6%、
0.1%，在河流中具有较高的种群丰度（P<0.05冤曰
Acinetobacter、Yersinia、Pseudomonas 能够直接或条件
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图 5 门水平排名前 10物种的相对丰度
Figure 5 The relative abundance of top 10 phylum
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使人、畜患病，可以引起鼠疫、肺部以及尿路等感染疾

病 [24-27]，在土壤中的平均相对丰度为 0.7%、0.1%、
0.6%，河流中的平均相对丰度为 2.3%、0.6%、2.8%，同
样地在河流中具有较高丰度（P<0.05冤遥Sphingomonas、
Arthrobacter、Thiobacillus 能降解多种环境污染物，具
有降解多环芳烃、杀虫剂、杀菌剂以及除草剂等有机化

合物的功能，被认为是有机污染物的有力分解者[28-30]，
本研究结果表明，其在土壤中相对丰度为 7.7%、
1.1%、0.4%，在河流中为 0.4%、0.1%、0.03%，在土壤
中具有显著差异（P<0.05）。Sphaerotilus对污水中的有
机物和有毒物质有很强的降解作用，还具有吸附重金

属能力，在环保上具有重要作用，普遍存在于被有机

物污染的水体中 [31]，在采样区域稻田中相对丰度为
2.0 %，在桃田土壤中为 14.9%，在桃园中具有极显著
优势（P<0.01）。Anaeromyxobacter是一类厌氧细菌，具
有重金属、放射性元素及有机卤化物降解修复功能，

广泛存在于灌水稻田中，并与淹水时间成正比 [32]，其
在太湖流域稻田中的平均相对丰度为 0.8%，相对于
其他生境具有种群优势。

3 讨论

3.1 不同生境下细菌群落多样性差异显著
陆地与河流是两种不同的生境，但是又存在着物

质和能量的频繁迁移和转换[3-5]，微生物是这种过程的
主要承担者，而且能够对土壤微环境变化作出迅速反

应。在陆地到河流系列生境转换过程中，微生物群落

结构也发生着密切的变化。太湖流域素有“水乡”美

称，是重要的水稻产区，由于近几年水蜜桃经济价值

的提高，太湖流域近几年水蜜桃种植规模迅速扩大[7]，
形成了森林景观带、稻田、桃园、河流为主要生境的生

态或种植布局。土地利用方式的变化会带来微生物群

落的改变[8-9]，本研究中森林景观带、稻田、桃园土壤细
菌种群多样性明显比河流中要丰富，这表明土壤是该

区域微生物活动的重要生境，这很可能会与不同植被

交替覆盖下，适合于不同土壤生境微生物的迁移交换

有关。土地利用方式会因为地面种植作物（树木）的经

济效益而经常发生改变，一块土地会因为板材价格的

提升会改种林木，也会因为粮食或水果市场价值的提

升改种水稻或果树。本研究表明太湖流域不同陆地植

被覆盖下（树木、桃、水稻），细菌多样性有区别但共性

明显，这很大程度取决于同一地块种植方式的不断变

换，造成不同生境下微生物群落的重叠。

3.2 不同生境下差异性细菌丰度的变化
Jangid等[33]分析了不同类型的耕作土壤细菌种群

结构，发现 Proteobacteria具有统治地位，占 30.6%~
43.2%；其次是 Acidobacteria，占 17.1%~26.2%。而
Ge等[34]研究了长期施肥的农耕土壤细菌多样性，同
样发现 Proteobacteria 在细菌类群中占统治地位
（30.5%），第二大优势类群也是 Acidobacteria（15.3%）。
Hansel等[35]在不同地带性土壤中也发现了 9 种主要
类型细菌，其中 Proteobacteria和 Acidobacteria分别
占整个克隆文库的 39%和 20%。在本研究中，Pro原

张维国，等：连续降雨后太湖流域典型农田土地利用方式下土壤至入湖河流水体细菌群落的变化

53— —



农业资源与环境学报·第 35卷·第 1期

http://www.aed.org.cn

农业资源与环境学报·第 35卷·第 1期

http://www.aed.org.cn

图 6 属水平排名前 35物种的相对丰度聚类热图
Figure 6 The taxa heatmap of relative abundance on genus level
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teobacteria与 Acidobacteria同样是采样区域中物种相
对丰度最高的前两个门，在各自生境中相对丰度分别

为 39.1%~80.0%和 0.8%~19.7%。而且太湖流域河流
中 Proteobacteria种群丰度比土壤高，最主要的原因
是 Proteobacteria在河流中本身也广泛存在；另一方
面原因是流经河流纵向流域面积广泛，地表和地下径

流很好地将流经区域土壤中的一些 Proteobacteria种
群带入到河流中。Acidobacteria广泛存在于土壤、水
体环境中，总的来说土壤环境更适合Acidobacteria生
长，具有降解植物残体、参与铁循环及单碳化合物代

谢的环境生态功能[36]。本研究同样发现土壤中 Aci原
dobacteria种群丰度较高，这对于森林常年落叶、桃
园有机肥以及还田秸秆的降解和元素循环具有重要

意义。

在本研究中，出现了一些具有使人牲畜或水生动

物染病能力以及具有环境修复能力的细菌，应当引起

注意。Aeromonas 能导致多种水产动物患病，其中以
细菌性出血病最为严重，一旦爆发往往造成巨大的经

济损失[20-21]。Flavobacterium是一种世界范围的水生动
物致病菌，是我国重要养殖鱼类草鱼、鳜等烂鳃病

的病原，也是其他重要经济鱼类如斑点叉尾鮰、鲑

鱼和鲤鱼等柱形病的病原 [22]。本研究中 Aeromonas
和 Flavobacterium在土壤中的平均相对丰度为 0.2%
和0.1%，河流中的平均相对丰度为 2.1%和 1.2%，具
有显著差异（P<0.05），在河流中丰度较高。太湖流域
是我国重要的水产养殖地区，具有水生动物致病能力

的细菌在该区域河流中出现并显现出可观丰度，暗示

着对水产养殖业可能带来的潜在风险，应当给予足够

重视。Yersinia具有直接或条件使人畜感染鼠疫疾病
的革兰氏阴性小杆菌[25]。Pseudomonas 对人和水生动
物均具有致病能力 [26-27]，Acinetobacter具有条件致病
能力，可以引起人体多个部位的感染[24]。在本研究中，
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Yersinia、Pseudomonas、Acinetobacter在土壤中的平均
相对丰度为 0.1%、0.6%、0.7%，河流中的平均相对丰
度为 0.6%、2.8%、2.3%，具有显著差异（P<0.05），同样
在河流中具有较高丰度。太湖流域是人口密集区，这

些具有直接或者条件使人畜致病能力的细菌出现在

太湖流域河流中同样应该引起注意，比如在考虑使用

该区域河水用于饮用或灌溉时，应当谨慎。

值得注意的是一些具有环境修复功能的细菌在

太湖流域农田或果园土壤中表现出较高的种群丰富

度。Anaeromyxobacter对环境中的重金属、放射性金属
和有机卤化物污染具有重要的生物修复功能[32]。研究
表明 Anaeromyxobacter广泛存在与灌水稻田中，其种
群丰度与淹水时间具有正相关关系[32]，本研究中该种
群在稻田中丰富较高，说明 Anaeromyxobacter的修复
能力在稻田中具有较高水平。Sphingomonas 普遍具有
降解杀虫剂、灭草剂、塑料等有机污染物的功能[28]。本
研究中，Sphingomonas 在土壤中相对丰度为 7.7%，在
河流中为 0.4%，两者具有显著差异，在土壤中具有较
高丰度。Arthrobacter被报道可以降解硝化甘油、多种
苯衍生物、多环芳香族化合物、卤代醇、卤代烃、N-杂
环化合物、杀虫剂和除草剂等多种化合物[29]。本研究
中，Arthrobacter在土壤中的平均相对丰度为 1.1%，在
河流中为 0.1%，两者具有显著差异，在河流中具有较
高丰度。Thiobacillus 通过直接作用或通过其代谢产
物产生的氧化、还原、络合、吸附或溶解作用，能够将

土壤或沉积物固相中的重金属分离出来，具有环境修

复功能[30]。本研究中，Thiobacillus在土壤中的平均相
对丰度为 0.4%，在河流中为 0.03%，两者差异显著，
在土壤中具有较高丰度。众所周知无论是水稻还是水

蜜桃，都离不开除草剂和农药，近几年采样区域有机

肥的施入也逐年增加。与河流相比，在本研究中具有

环境修复功能的细菌在采样区域土壤中具有较高的

种群优势，这表明该区域土壤具有比河流更强的环境

修复能力，同时也说明降雨形成的径流并不能将这些

功能细菌很好地带入河流，或者是这些功能细菌并不

适合水环境。有意思的是，本研究中 Sphingomonas在
稻田中相对丰度为 2.0 %，在桃田土壤中为 14.9%，两
者具有极显著性差异（P<0.01），Sphingomonas 在桃园
土壤中具有较高数量。这说明桃园土壤环境适合

Sphingomonas 的生长，这将有助于 Sphingomonas 对桃
园除草剂和杀虫剂的降解。此外，本研究中

Sphaerotilus在土壤中平均相对丰度值为 0.06%，在河
流中为 2.2%，具有显著差异（P<0.05），在河流中丰度

较高。Sphaerotilus 普遍存在于被有机物污染的水体
中，它对污水中的有机物和有毒物质有很强的降解作

用，此外，Sphaerotilus 还具有吸附重金属能力，在环
保上具有重要作用[31]。这说明与土壤相比，该种群在
河流中发挥着更重要的环境修复价值。

4 结论

森林、桃园、稻田到河流细菌存在着普遍迁移和

交换，不同生境下细菌群落多样性和丰度存在着不同

程度的差异。Proteobacteria、Acidobacteria、Firmicutes、
Actinobacteria、Bacteroidetes、Gemmatimonadete、Chlo原
roflexi、Nitrospirae、Verrucomicrobia、Planctomycetes 是
采样区域丰度排名前 10 的优势物种；Proteobacteria
门在河流中展现出更大的种群优势，这说明该区域河

流是 Proteobacteria更合适的生境。土壤中 Acidobac原
teria种群丰度较高，这对于森林常年落叶、桃园有机
肥以及还田秸秆的降解和元素循环具有重要意义。

Nitrospirae 门是一类具有硝化作用的细菌，在水稻田
中具有较高的优势，这对于提高稻田硝态氮水平和粮

食产量有积极作用。与陆地土壤相比，具有传播水生

动物、人畜流行疾病能力的 Yersinia属、Flavobacteri原
um属、Aeromonas 属、Pseudomonas 属、Acinetobacter
属在河流中具有较高丰度，提醒该区域在利用河流水

时应该注意潜在的生态健康风险。具有重金属修复和

有机卤化物降解功能的 Anaeromyxobacter 属在该区
域稻田中具有种群优势，表明 Anaeromyxobacter在该
区域具有较高修复水平。具有有机物和有毒物质降解

作用的 Sphaerotilus 属在河流中的丰度明显优于森
林、果园和稻田土壤，说明 Sphaerotilus 在河流中具有
较高的环境修复价值。具有降解除草剂、农药等有机

污染物的 Sphingomonas 属、Arthrobacter属、Thiobacil原
lus属在桃园和稻田中表现出较高丰度，表明该区域
耕地土壤具有很好的自我修复功能。

本研究揭示了连续降雨后，太湖流域典型土地利

用方式下农田与河流，以及森林、农田和果园土壤微

生物之间的迁移变化规律，结果表明太湖地区不同土

地利用方式下，虽然陆地与河流、土壤与土壤微生物

群落结构没有出现根本性变化，但是植被类型和管理

方式不同产生的影响是确实存在的，不同生境下具体

种属微生物丰度在污染修复、生态健康风险以及土壤

微生态恢复方面还是体现出差异性，提示管理者在从

事农业生产方面应该综合考虑经济、生态与健康之间

的关系。
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