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摘要  为研究汉江中下游水体和沉积物硅藻的时空分布特征及其影响因素, 于2014年春、秋两季对汉江中下

游5个监测断面的硅藻群落进行监测。基于18S rRNA Illumina Miseq高通量测序技术的鉴定结果, 共得到硅藻 

3纲28目49科111属160种, 其中沉积物硅藻占98.6%。物种丰度显著多于已有研究的结果, 体现了高通量测序

技术在硅藻物种鉴定上的优势。水体和沉积物硅藻群落组成和优势种有显著差异 , 水体中硅藻优势种为

Pinnularia, Cyclotella和Nitzschia, 沉积物中硅藻优势种为Pinnularia, Nitzschia和Navicula。汉江中下游硅藻群

落多样性的时空差异明显, 硅藻多样性存在空间异质性, 且沉积物硅藻比水体硅藻多样性丰富; 在季节影响

方面, 表现为秋季硅藻物种多样性比春季丰富。总氮、氨氮、硝态氮和总磷等环境因素对硅藻群落组成影响

较大, 因此氮磷控制对避免汉江中下游硅藻水华发生具有重要意义。 
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Abstract  To study the temporal and spatial distribution and its influence factors of diatoms in the middle and 

lower reaches of Hanjiang River, diatom in water and sediment were sampled from 5 monitoring sites in Spring and 

Fall, 2014. Based on 18S rRNA Illumina Miseq high-throughput sequencing technology, 160 species belonging to 

111 genuses, 49 families, 28 orders and 3 classes were identified, of which sediment diatom genuses accounted for 

98.6%. The species abundance was higher than that of the previous studies, suggesting the significant advantage of 

high-throughput sequencing technology in diatom identification. The community composition and dominant 

species in water and sediment were remarkably different, i.e., Pinnularia, Cyclotella and Nitzschia were the 

dominant species in water, while the dominant species in sediment were Pinnularia, Nitzschia and Navicula. 

Meanwhile, there exists obvious difference in temporal and spatial distribution of diatom community, due to the 

fact that Shannon diversity index displayed apparent spatial heterogeneity and diatom species in sediment were 

higher than that in water; from the view of season changes, the Shannon diversity index in fall were higher than 

that in spring. Furthermore, total nitorgen, ammonia nitrogen, nitrate and total phosphorus displayed great impact 

on diatom community composition. As results, controlling nitrogen and phosphorus concentration in the middle 

and lower reaches of Hanjiang River will be of great importance to avoid diatom blooms.  

Key words  high-throughput sequencing; Hanjiang River; diatom; temporal and spatial distribution; environ-

mental factor 
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硅藻是种类最多的一种浮游植物, 现存物种数

量为30000~100000种 [1], 能提供的初级生产力约占

全球的1/4[2]。河流中硅藻的密度和生物量可达到藻

类总数的60%以上[3]。硅藻繁殖率高, 生命周期短, 

对水体中环境因子(温度、酸碱度、电导率和营养

盐等)的变化能快速做出响应[4], 因此成为河流监测

和评价的重要指示生物[5]。然而, 一些硅藻(如冠盘

藻、小环藻和直链藻等)是河流水华的优势种 [6–8], 

严重破坏了河流生态系统的稳定性。对河流系统中

硅藻的群落进行鉴定, 对全新地认识和开发河流以

及维护河流健康有重要意义。 

硅藻的鉴定方法主要有传统形态学鉴定和分子

生物学法。形态学鉴定法依据细胞表面特征(如大

小、形状和内部结构等 )的差异进行分类。然而 , 

对于一些以单细胞形式存在、细胞尺寸较小的硅

藻, 形态学鉴定方法不够准确, 且易受环境因素和

营养条件等的影响 [3]。基于高通量测序技术(high-

throughput sequencing)的分子生物学鉴定方法能一

次对几十万到几百万条DNA分子进行并行测序, 随

着测序技术的发展 , 以Illumina测序平台为基础的

分子生物学鉴定技术在藻类研究领域中开始广泛应

用, 为藻类分类鉴定提供了更准确的方法, 弥补了

传统形态学鉴定方法的缺陷。目前, 基于硅藻  18S 

rDNA的高通量测序技术已有大量报道[9–12]。 

汉江流经陕西、湖北两省 , 是国家“长江经济

带”的有机组成部分。受经济发展及污水大量排放

的影响, 汉江中下游硅藻水华现象日益突出。然而, 

当前研究主要从形态学角度分析浮游硅藻引起的水

华[13–19], 从分子水平分析硅藻群落的研究较少, 且

未见汉江中下游表层沉积物硅藻的报道 [20]。本研

究 基 于 Illumina Miseq高 通 量 测 序 技 术 , 选 择 18S 

rRNA基因序列 , 开展汉江中下游硅藻时空分布及

其与环境因子关系的研究, 克服了形态学分析方法

主观因素影响较大、分析不够准确的缺点, 可为汉

江中下游硅藻的分布特征提供基础数据资料, 也为

开发利用和保护汉江中下游水资源与水环境提供一

定理论依据。 

1  研究地区与研究方法 
1.1  研究区域与样点设置 

汉江是长江第一大支流, 发源于陕西省秦岭南

麓, 在武汉龙王庙汇入长江。丹江口至钟祥河段为

中游, 河道长270 km, 流域面积为4.68×104 km2。钟

祥至汉口龙王庙为下游, 流经江汉平原, 河道长382 

km, 流域面积为1.7×104 km2。汉江流域气候温和, 

平 均 气 温 为 16°C, 年 平 均 降 水 量 为 700~1300 mm, 

多集中在5—10月。径流量年际变化较大 , 丰水年

平 均 流 量 为 3310 m3/s, 枯 水 年 平 均 流 量 为 572 

m3/s[13]。汉江沿途接纳工业废水和市镇污水约7亿

t/a, 水体富营养化严重, 容易发生水华 [14], 水华的

主要优势种是硅藻。 

根据汉江中下游的水体形态, 设置 5 个采样点

(图 1), 于 2014 年 3 月(春季)和 10 月(秋季)分别对

水体和沉积物进行采集。水样利用采水器进行采

集, 为河道三线九点等体积混合水; 在同一断面使

用采泥器采集表层沉积物样品。样品分别标记为

SW (春季水样)、SS (春季沉积物)、FW (秋季水样)

和 FS (秋季沉积物)。基于化石硅藻的推理模型, 本

研究选取的时间段可获得最具代表性的硅藻环境样

品[21]。 

1.2  样品采集与分析 
采集的水样分为两份, 其中一份用于硅藻的分

子生物学鉴定, 另一份用于水化学指标分析。 

用于硅藻分子生物学鉴定的水样于24小时之内

用0.22 μm聚碳酸酯滤膜(Millipore, USA)过滤后保

留滤膜, 再用FastDNA SPIN Kit for Soil试剂盒提取

DNA。沉积物样品离心去水后, 采用同样的方式提

取DNA。每个样本进行3~5次DNA抽提并进行混

合, 组成该样本的DNA样品。吸取5 μL DNA样品, 

用0.8%的琼脂糖凝胶电泳检测DNA的完整性 , 用 

 
1. 丹 江 口 坝 下 (32.51°N, 111.51°E); 2. 陶 岔 (32.66°N, 
111.66°E); 3. 襄阳(32.03°N, 112.15°E); 4. 仙桃(30.38°N, 
113.45°E); 5. 集家嘴(30.57°N, 114.23°E) 

图 1  研究区域及采样点 
Fig. 1  Research area and sampling sites 
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Nanodrop 2000进行定量。在对DNA样品进行PCR

扩增时, 参照Visco等 [12]的方法, 对18S rRNA的V4

区进行PCR扩增(ABI GeneAmp® 9700型), 然后使

用AxyPrepDNA凝胶回收试剂盒(AXYGEN, USA), 

切胶回收PCR产物, Tris_HCl洗脱; 2%琼脂糖电泳检

测。最后, 由上海美吉生物医药科技有限公司构建

18S rRNA 基 因 V4 区 测 序 文 库 , 并 进 行 Illumina 

Miseq测序。 

硅藻鉴定分类参照美国国家生物技术信息中心

(NCBI)和Medlin等 [22]的 分类方法 , 将硅藻门分为

Coscinodiscophytina 亚 门 和 Bacillariophytina 亚 门 , 

其中Coscinodiscophytina亚门下属硅藻纲(Coscino- 

discophyceae), Bacillariophytina 亚 门 下 属 硅 藻 纲

(Bacillariophyceae)和中型硅藻纲(Mediophyceae)。 

另一部分水样用于检测水体的电导率(Cond)、 

pH、 总 氮 (TN)、 总 磷 (TP) 、 氨 氮 (NH3-N)、 硝 氮

(NO3-N)、COD和溶解氧(DO)等指标 , 检测方法参

考HJ/T91-2002《地表水和污水检测技术规范》。 

1.3  数据分析 
为分析硅藻的多样性及时空分布差异, 本研究

采用的统计分析方法包括多样性分析、NMDS分

析、LEfSe分析和Heatmap分析。 

采用 MOTHUR 软件计算样品的 OUT (opera-

tional taxonomic unit)丰度和 Shannon 多样性指数。

利 用  Shannon 指 数 评 估 群 落 物 种 多 样 性 (α 多 样  

性), Shannon 值越大, 说明群落多样性越高。覆盖

率(Coverage)指 数 用 于 评 价 样 品 的 覆 盖 度 和 测 序

深度是否足够, Coverage 数值越大, 表明样品中所

有物种被测出来的概率越大, 没有被测出来的物种

越少。 

非度量多维尺度分析(NMDS)方法根据水体和

沉积物硅藻的时空分布, 分析可视化所有样品两两

间的Unweighted-UinFrac距离 , 进而分析因硅藻群

落组成时空差异而产生的β多样性。 

LEfSe (linear discriminant analysis effect size)分

析方法主要是通过Kruskal-Wallis参数因子和秩验

检来实现。根据分类学组成, 按照不同的分组条件, 

对样品进行线性判别分析(LDA), 找出对样品划分

产生显著性差异影响的群落或物种。 

相关性Heatmap分析方法通过计算各环境因子

与所选物种或OTU之间的相关性(Pearson系数), 用

颜色梯度来反映物种与环境因子的相关性, 进而揭

示影响硅藻物种多样性与丰度的关键环境因子。 

2  结果与讨论 
2.1  硅藻物种组成和优势种 

各个样本的Coverage指数范围为99.39%~99.79%, 

平均值为99.50%, 证明样本中几乎所有的硅藻信息

均被检测出。此次调查共得到1436个OTU, 春季水

样、春季沉积物、秋季水样和秋季沉积物样品分别

含479, 855, 626和879个OTU, 4组样品共有的OTU

为247个。对每个OTU进行从门到种的注释 , 鉴定

硅藻共3纲28目49科111属160种 , 其中春季28目47

科101属139种, 秋季28目49科102属148种, 比形态

学鉴定的物种数 [13,17,23]多, 表明高通量测序技术对

硅藻多样性的鉴定更全面, 可对现有物种鉴定方法

进行有效的补充。采集的样品中, 沉积物硅藻占总

物种数的98.6%, 表明沉积物是长江生态系统硅藻

物种的存储库。 

在 属 水 平 上 ,  丰 度 居 前 3 0 的 物 种 占 总 数 的

97.2%, 因此本研究选择该范围的物种分布来分析

春季水体、春季沉积物、秋季水体和秋季沉积物的

硅藻群落结构 , 结果如图2所示。水体硅藻的优势

种为Pinnularia, Cyclotella和Nitzschia, 占比分别达

到24.1%~40.3%, 1.2%~9.1%和1.1%~8.3%, 其次为
Plagiogrammopsis, Aulacoseira, Navicula, Asterionella,  

Porosira, Thalassiosira和Cyclostephanos。沉积物优

势种为Pinnularia, Nitzschia和Navicula, 占比分别达

到12.2%~29.8%, 3.5%~13.7%和1.9%~5.2%, 其次为
Sellaphora, Cyclotella, Surirella, Cymatopleura, Aul- 

acoseira, Porosira 和 Amphora 等。此外, 尚未分类 

部 分 的 物 种 (Environmental_samples_norank) 达 到

15.3%~49.8%, 说明自然环境中尚有很多未知硅藻

会不断被发现[1], 其分类体系还需不断完善。 

大量研究表明, 引起汉江硅藻水华的优势物种

为小环藻属(Cyclotella)[13], 而郑凌凌[19]结合形态学

和分子生物学方法研究得到的硅藻水华优势种为直

链藻属(Aulacoseira)和冠盘藻属(Stephanodiscus)。

本研究得到的汉江中下游硅藻优势种为羽纹藻属

(Pinnularia)、菱形藻属(Nitzschia)和小环藻属(Cy-

clotella), 与已有研究结果有所不同, 可能得益于水

环境污染治理的加强, 使汉江中下游水体中氮磷等

营养盐浓度降低, 硅藻水华现象得到很大程度的缓

解, 硅藻优势种也随之变化。 

2.2  硅藻物种多样性 
汉江中下游春季水体、春季沉积物、秋季水体

和秋季沉积物中硅藻的Shannon多样性指数变化范 
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图 2  汉江中下游水体和沉积物硅藻的时空分布(属水平) 

Fig. 2  Spatiotemporal distribution of diatoms in water and sediment of middle and lower reaches of Hanjiang River (Genus level) 

 
围分别为2.45~3.07, 2.88~3.82, 2.96~3.57和3.42~ 

4.26。图3和4分别反映各个采样点的Shannon多样

性指数变化和水环境因子的变化。 

从图3可以看出 , 不同季节水体和沉积物浮游

硅藻Shannon多样性指数的空间变化趋势一致 , 即

水体硅藻多样性指数高的断面对应的沉积物硅藻多

样性指数也高, 说明硅藻多样性在空间上存在一定

的 异 质 性 。 从 不 同 生 境 来 比 较 , 沉 积 物 硅 藻 的

Shannon多样性指数比水体大 , 这与Feng等 [24]对细

菌群落的研究结果一致。从季节变化上来看, 秋季

硅藻Shannon多样性指数比春季大。从图4可知, 春

季水温和总磷偏低, 不适于硅藻的生长; 而秋季气

温高且降水量大, 更适合大部分种类藻类的繁殖和

生长。 

不同采样断面之间横向比较, 春季陶岔硅藻的

Shannon多样性指数最大(图3), 可能是由于陶岔的

水 温 和 电 导 率 均 较 高 ( 图 4), 适 合 更 多 硅 藻 的 生   

长 [25]。与春季不同的是, 秋季集家嘴的硅藻物种多

样性指数最高(图3), 这是由于集家嘴总氮、硝态氮和

COD显著升高(图4), 对沉积物硅藻的影响较大[26]。 

研究表明 , 硅藻水华生长的最佳温度为20°C,  

 

图 3  汉江中下游水体和沉积物藻类香农多样性指数变化 
Fig. 3  Variation of Shannon’s diversity index of diatoms in 

water and sediment along middle and lower reaches of 
Hanjiang River 

此时细胞分裂及色素积累较快, 光合作用合成的产

物含量高[19]。统计结果显示, 1992—2000年汉江下

游的5次“硅藻水华”事件均发生在春季 , 这与春季

磷、氮等营养物质严重超标有关[19,27]。本研究在春

季采样时, 除襄阳外的站点水温均低于10°C, 且氮、

磷浓度不高。因此, 本研究中春季硅藻未达到水华 
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图 4  汉江中下游环境因子变化 

Fig. 4  Change of environmental factors along middle and lower reaches of Hanjiang River 

程度, 且春季相对丰度比秋季低。Tan等[26]对汉江上

游硅藻物种丰度的研究与本文结论一致。 

2.3  硅藻群落差异性分析 
为研究汉江中下游水体和沉积物硅藻群落的分

布特征及变化规律 , 对样品进行NMDS分析 , 结果

如图5所示。在NMDS1轴方向, 水样与沉积物样品

明显分开, 表明水体与沉积物硅藻的群落组成存在

显著差异。由此说明, 生境类型是影响硅藻群落组

成的重要因素, 这与Feng等[24]对细菌的研究结论一

致。从NMDS2轴来看 , 春季与秋季的水样分别聚

成两组, 而春季与秋季的沉积物样品没有明显分开, 

即水样硅藻群落组成具有较大的季节性差异, 而沉

积物硅藻群落组成季节差异性小。这是因为影响水

体硅藻生长的重要环境因素 (如流量、pH、电导

率、总氮和总磷等)随季节变化较大[25,28–33], 而沉积

物的相对稳定性导致其受这些环境因子的影响较

小, 因此沉积物硅藻群落的季节差异性相对较小。 

由于4组样品(春季水样、春季沉积物、秋季水

样和秋季沉积物)具有一定的差异性 , 为了进一步 

 
图 5  汉江水体和沉积物样品的 NMDS 分析 

Fig. 5  NMDS analysis of samples in water and sediment 
of Hanjiang River 

识别不同组别中丰度有显著差异的物种, 选定LDA 

判别阈值(LDA score)为4。通过分析LDA值的分布

得到春季沉积物、秋季沉积物、秋季水样和春季水 
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图 6  硅藻群落的显著性差异物种的标识 
Fig. 6  Identity of diatom genus with significant difference between differences groups 

 
样的生物标记物分别为13, 9, 8和2个。由此可以看

出, 沉积物中的生物标志物比水中多, 可能是由沉

积物不具流动性而具有明显的空间异质性导致的。

水体中, 秋季的生物标志物比春季多, 可能是由于

秋季各个环境因子的变化较大所致。在差异性物种

中, 秋季沉积物中的硅藻纲(Bacillariophyceae) 对硅

藻群落的影响力最大, 其次是春季水样中的冠盘藻

属(Stephanodiscus)。 

图6为差异性物种在系统发育下的进化分支图, 

由内至外辐射状地展示从门至属的分类, 圆圈直径

与相对丰度呈正比。由图6可知 , 春季沉积物硅藻

中 , 生物标记物是4个目(Achnanthales, Bacillario- 

phycidae, Surirellales和Coscinodiscophycidae); 秋季

沉积物硅藻中 , 生物标记物有Bacillariophyceae纲 , 

特 别 是 Bacillariales 目 。 其 中 , 秋 季 沉 积 物 中

Bacillariophyceae纲和沉积物中Achnanthales目的相

对丰度较大。 

2.4  硅藻物种与环境因子的相关性 
为研究硅藻物种与环境因子的相关性, 本研究

选择相对丰度居前50的物种(属水平)以及9个环境

因子(WT, DO, pH, Cond, NH3-N, NO3-N, TN, TP和

COD), 绘制相关性Heatmap图和聚类树分析图 (图

7), 分析硅藻群落对环境因子的响应。图7中红色

表示正相关 , 蓝色表示负相关 , 星号代表显著性(1

个星号代表0.05显著性水平, 2个星号代表0.01显著

性水平, 3个星号代表0.001显著性水平)。 

由图7 可知, 硅藻不同物种对pH和DO的响应基

本上一致, 对水温的响应则相反。这是因为水温越

高, 溶解氧越低。Aulacoseira, Urosolenia, Encyonema, 

Caloneis, Achnanthidium, Bacillaria, Cyclostephanos,  

Epithemia, Stephanodiscus, Sellaphora和Cymatopleura

等硅藻物种适于在偏碱性的低温环境下生存, 尤其

是冠盘藻属的Stephanodiscus; 而Skeletonema, Con- 

ticribra, Entomoneis, Craticula, Cocconeis, Gompho- 
nema, Synedra, Planothidium和Geissleria等更适于

在偏酸性的高温环境下生存。 

pH对藻类代谢生长有重要影响 [34], 根据代谢

情况, 可将硅藻分为酸性、嗜酸性、中间型、嗜碱

性和碱性生物型 [31]。温度对硅藻物种的影响也较

显著, Stephanodiscus与温度显著负相关, Cyclotella

与温度正相关。硅藻可以分为低温种、高温种和中

温种 , 大部分硅藻的适宜温度范围为15~25°C[35], 

大部分小环藻的适宜温度为30~40°C, 也有部分小

环藻、直链藻和脆杆藻(如Cyclotella stelligera., 

Aulacoseira distans var. tenella, A. ambigua, Fra- 

gilaria pinnata)在温度较低的环境下生长 [ 2 1 , 3 0 ]。 

Cyclotella meneghiniana在13~25°C下随温度升高呈

线性增长 [28], 最佳温度为23°C[29]。电导率是影响

硅藻群落组成的重要因素, 不同硅藻物种对电导率

的敏感程度不同, 这与Potapova等 [32–33]的研究结果
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一致。研究表明, 适宜的水温、电导率、pH和氮磷

营养盐对硅藻的生长至关重要[4,25,36]。 

生源物质对硅藻群落也有重要影响。大部分硅

藻物种对COD有响应, 特别是Porosira和Plagiogra- 

mmopsis与COD显著正相关。这是因为不同藻类利

用碳元素的形式不同, 且这两类硅藻对有机碳源的

需求较大 [37]。总磷与大部分硅藻物种有较显著的

相关性, Cyclotella和Porosira与总磷显著正相关; 而

部分硅藻与总磷负相关, 可能是由于硅藻可利用的

磷源(如磷酸钠盐 , 磷酸钾盐或磷酸钙盐等 )较少。

不同硅藻群落对不同形态的氮源响应也不同 [34,38],  

Nitzschia, Surirella, Cyclotella, Porosira, Plagiogram- 

mopsis, Skeletonema和Conticribra与总氮及硝态氮 

均显著正相关, 因为这些硅藻主要以硝态氮为氮源; 

Fragilaria , Cocconeis, Gomphonema , Synedra ,  

Planothidium和Geissleria主要利用氨氮, 因此与氨 

氮显著正相关。已有研究表明, 在一定浓度范围内, 

小环藻和脆杆藻(如Cyclotella stelligera, Fragilaria 

pinnata var. lancettula)的丰度与NO3
−的浓度成正  

比[21]。Tan等[26]证明氮素(NH4
+-N, NO3-N, TN)和

COD对 硅 藻 群 落 的组 成影 响 较大 。本 研 究发 现 , 

Cyclotella的丰度与硝态氮浓度呈正比, 而Fragilaria 

 
图 7  硅藻物种与环境因子的相关性 Heatmap 图和聚类树分析 

Fig. 7  Correlation heatmap and clustering tree analysis between diatoms genuses and environmental factors 
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丰度与硝态氮呈弱负相关 , 与氨氮浓度显著正相

关。基于生源物质氮和磷对硅藻群落多样性的显著

影响, 本研究认为, 控制汉江中下游的水体氮磷浓

度对避免硅藻水华发生有重要意义。 

3  结论 

采用 18S rRNA Illumina Miseq 高通量测序技

术, 鉴定得到汉江中下游水样和沉积物硅藻共 4 纲

28 目 49 科 111 属 160 种, 其中春季 28 目 47 科 101

属 139 种, 秋季 28 目 49 科 102 属 148 种。沉积物

硅藻占总物种数的 98.6%, 表明沉积物是长江生态

系 统 硅 藻 物 种 的 存 储 库 。 水 体 硅 藻 的 优 势 种 是

Pinnularia, Cyclotella 和 Nitzschia, 而沉积物中的优

势种是 Pinnularia, Nitzschia 和 Navicula。 

汉江中下游硅藻的 Shannon 多样性指数变化范

围为  2.45~4.26, 沉积物硅藻  Shannon 多样性指数

比水体大。在空间分布上, 硅藻多样性存在异质性; 

不同季节水体硅藻多样性丰富的断面对应的沉积物

硅藻多样性也丰富, 且沉积物硅藻比水体硅藻多样

性丰富; 在季节影响方面, 秋季硅藻物种多样性比

春季丰富。 

水体和沉积物硅藻的群落组成存在显著差异。 

水样硅藻群落组成具有较大的季节性差异, 而沉积

物硅藻群落组成季节差异性小。由此表明, 生境类

型是影响硅藻群落组成的重要因素。 

不同硅藻物种对同一环境环境因子的响应不一

致。总氮、氨氮、硝态氮和总磷等营养盐对硅藻群

落组成影响较大。因此 , 控制汉江中下游的水体

氮、磷浓度对避免硅藻水华发生有重要意义。 
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