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摘要  采用  16S rRNA Illumina Miseq 高通量测序技术, 分析丹江口水库库区及汉江下游古菌物种组成, 并对

大 坝 上 、 下 游 水 体 与 沉 积 物 中 占 优 势 的 氨 氧 化 古 菌 (Ammonia-oxidizing archaea, AOA) 和 产 甲 烷 古 菌

(Methanogenic archaea)群落结构进行分析。结果表明, 优势种群落结构组成受到水体与沉积物样本差异的影

响, 可由氨氧化古菌的好氧特性与产甲烷古菌的厌氧特性合理地解释。网络图分析表明, 丹江口水库上游氨

氧化古菌与产甲烷古菌具有显著的相关关系。受丹江口水库运行的影响, 大坝下游水体及沉积物中氨氧化古

菌丰度皆比大坝上游少, 而沉积物中产甲烷古菌丰度较高, 二者间相关性不明显。 
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Abstract  The 16S rRNA Illumina Miseq high-throughput sequencing technology was used to analyze the species 

composition of archaea in the Danjiangkou reservoir area and the downstream Hanjiang River. The structure of 

ammonia-oxidizing archaea (AOA) and methanogenic archaea that dominated the water and sediments in the 

upstream and downstream dam was analyzed. The results showed that the structure of the dominant species was 

affected by the samples difference, which could be explained by the aerobic preference of the ammonia-oxidizing 

archaea and the anaerobic properties of the methanogenic archaea. According to the network analysis, there was a 

significant correlation between the ammonia-oxidizing archaea and the methanogenic archaea in the upstream of 

the Danjiangkou reservoir. Because of the operation of the Danjiangkou reservoir, the abundance of ammonia-

oxidizing archaea in the water and sediments of downstream of the dam was reduced, and the abundance of 

methanogenic archaea in the sediments was relatively high. The relation between them was not obvious. 
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河流是重要的生态系统, 在生态平衡和人类生

活中起着至关重要的作用[1]。河流是地球陆地表面

因流水作用而形成的典型地貌类型 [2], 具有泄洪、

供水、自净、航运、发电和景观等多种功能[3]。河

流中含有丰富的微生物, 它们是生物地球化学过程

(如氮、硫和碳循环)的关键参与者, 是各生态系统

的主要生产者和消费者[4], 对水质有重要的影响[5]。

为了实现水资源优化配置 , 利用水库可以实现蓄

水、防洪和发电等诸多功能, 但也会导致河流生境

和生物的变化[6]。 

汉江是长江最大的支流, 水利资源丰富 [7]。汉

江上游山谷具有天然的地势落差, 丹江口水库的建

设使库区水位上升, 由于周边土壤被淹没, 导致土

壤中养分进入水体, 水中氮和磷的含量增加 [8]。前
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人的研究表明, 大坝对生境以及细菌、鱼类等群落

结构和多样性造成影响[9–10]。Reyes-Gavilán 等[11]指

出, 水坝建设会对鱼类群落的迁徙造成影响, 从而

影响整体多样性。Wang 等 [12]指出 , 大坝会对浮游

细菌的生物量和多样性造成影响。另有研究表明 , 

大坝会导致沉积物物理化学性质改变, 使得微生物

群落结构发生变化[13]。 

古菌中的氨氧化古菌(ammonia-oxidizing archa-

ea, AOA)在河流生态系统的氮循环中发挥着重要作

用[14]。例如, Zhou 等[15]的研究发现, 氨氧化古菌可

以适应极端环境, 并在极端环境中对全球氮循环发

挥不可或缺的作用。产甲烷古菌(methanogenic ar-

chaea)则是介导土壤和河流底泥中甲烷循环的重要

功能物种[16], 广泛分布在海洋沉积物[17]、淡水沉积

物 [18]、水稻田 [19]、湿地 [20]、人类和动物的肠道 [21]

以及厌氧消化器等极端环境。有研究估计, 河流对

全球甲烷的贡献将从每年  1.5 Tg CH4 升高到 26.8 Tg 

CH4, 相 当 于 湿 地 与 湖 泊 甲 烷 排 放 量 的  15% 和

40%[22–23]。鉴于氨氧化古菌及产甲烷古菌存在的广

泛性和重要性, 本文选择汉江代表性河段进行采样, 

重点了解汉江受丹江口水库建设影响区域的古菌群

落与优势种 , 揭示大坝对研究区域古菌优势种的

影响。 

1 研究区域与研究方法 
1.1 研究区域及样点布设 

汉江全长  1532 km, 流域面积有  15.9 万  km2
 

[24]。

根据汉江的国家水文站点分布情况, 设置  6 个采样

点 , 从上游到下游分别是白河、陶岔、丹江口坝

下、襄阳、仙桃和集家嘴(图  1), 于  2014 年春季(3

月)和秋季(10 月)同步采集水样与沉积物样本。 

1.2 样品采集与处理 
参照中华人民共和国环境保护行业标准  HJ/T- 

2002《地表水和污水检测技术规范》中的等比例混

合水样采集法 [25], 将采集的水样在  24 小时内用孔

径为  0.22 μm 的聚碳酸酯膜(Millipore, 美国)进行过

滤。过滤水样的滤膜与沉积物样本都置于干冰中 , 

运输至实验室, 贮藏在−80oC 冰箱中备用。 

水样  DNA 提取使用液氮反复冻融法来裂解细

胞 , 后续与沉积物样本一致 , 依据  FastDNA SPIN 

Kit for Soil (MP Biomedicals, 美国)试剂盒协议步骤

进行。 

1.3 数据处理与分析 
采用  524F10extF/Arch958RmodR[26]引物对  16S 

rRNA 进行  3 次  PCR 重复扩增。本研究采用  MiSeq

高通量测序技术 , 以  97% 的相似性阈值进行  OUT 

聚类, 后与  Silva 数据库比对, 获得  OTU 物种表格。 

 

图 1  汉江采样点 
Fig. 1  Sampling sites in the study area 
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使用  R 语言软件(R version 3.5.1)的  pheatmap, 

vegan, ggplot2 和  igraph 程序包, 分别对数据进行热

图 (Heatmap) 分 析、 非 度 量 多 维 标 定  (non-metric 

multi-dimensional scaling, NMDS)分析、 ANOSIM

分析、方差分析和网络关系(Network)图分析。其

中 , NMDS 使 用  Bray-Curtis 距 离 , 方 差 分 析 以  P< 

0.05 作为筛选标准。Network 以  R = 0.85 作为阈值 , 

做  Spearman 相似性分析, 使用 Gephi 作图。 

2 结果与讨论 
2.1 古菌及优势种的群落组成 

通过  16S rRNA 高通量测序技术 , 分析汉江生

态系统中古菌群落组成。此次调查共得到  2908 个

OTU, reads 数  966898 条。所有样品共检测出  21 个

门, 相对丰度大于  0.01%的共有  12 个门以及一个未

分 类 微 生 物 , 分 别 为  Thaumarchaeota ( 奇 古 菌 门 , 

53.9%)、Euryarchaeota (广古菌门 , 26%)、Bathyar-
chaeota ( 深 古 菌 门 , 9.5%) 、 WSA2 (0.7%) 、 Lokiar-
chaeota (洛基古菌, 0.8%)、Woesearchaeota DHVEG-6 

(1.1%) 、 Altiarchaeales (0.6%) 、 Candidate division 
YNPFFA  (0.4%)、Marine Benthic Group E (0.3%)、

Diapherotrites (0.3%) 、 Miscellaneous Euryarchaeotic 
Group (0.3%)、Parvarchaeota (0.3%)及 unclassified 

(5.3%), 如图  2 所示。奇古菌门和广古菌门是汉江

流域的主要优势菌门, 数量占有绝对优势, 但两者

在水样和泥样中的相对丰度有显著区别: 奇古菌门

在水体样品中的相对丰度(超过  50%)都比在沉积物

中高(约占  20%); 广古菌门是汉江流域沉积物中古

菌丰度最高的门(43.5% (春泥)和  42.8%(秋泥)), 也

是浮游古菌丰度第二高的优势门 (23.5% (春水 )和

4.7% (秋水))。 

奇古菌门中以氨氧化古菌(87.90%)为主 , 广古

菌门内物种丰富, 包括产甲烷菌(65.34%)、甲烷氧

化菌(7.64%)与嗜盐菌(0.02%)等 , 由此得出氨氧化

古菌是奇古菌门的优势种, 产甲烷菌是广古菌门的

优势种的结论。汉江中的优势功能物种是氨氧化古

菌和产甲烷古菌, 二者分别在汉江的水体与沉积物

中起重要作用。发现的氨氧化古菌共有  4 种属, 分

别是 Candidatus Nitrosoarchaeum (C. Nitrosoarcha-
eum), Candidatus Nitrososphaera (C. Nitrososphaera), 
Candidatus Nitrosotalea (C. Nitrosotalea)和  Candi-
datus Nitrosopumilus (C. Nitrosopumilus), 其 中  C. 
Nitrosoarchaeum 在氨氧化古菌中相对丰度最高。产

甲烷古菌中是  Methanosaeta 属、Methanosarcina 属

和  Methanobacterium 属的相对丰度最高。Methano-
saeta 属和  Methanosarcina 属是已知产甲烷古菌中仅

有的两种可以使用乙酸作为底物的属 [27]。研究表

明 , 在淡水环境中是乙酸型的产甲烷古菌占主导 , 

其中乙酸型和氢营养产甲烷古菌分别占  CH4 产量

的  70%和  30%[28–29]。 

汉江上游的丹江口水坝是南水北调中线工程的

调水源头。图  3 比较古菌优势种在丹江口水坝上、

下游的相对丰度差异, 其中  4 个区域分别是丹江口

水坝上游水体、上游沉积物、下游水体和下游沉积

物中古菌的相对丰度, 颜色的深浅代表相对丰度的

高低。4 个分组中, 氨氧化古菌的 C. Nitrosoarchaeum
属、C. Nitrososphaera 属、Marine group I 纲和  Soil 
Crenarchaeotic Group 纲以及产甲烷古菌的  Metha-
nosaeta 属、Methanobacterium 属和  Methanosarcina
属 都 是 丰 度 较 高 的 物 种 。 C. Nitrosoarchaeum 属

和  Marine group I 纲在水体中相对丰度高, 体现氨

氧 化 古 菌 对好 氧 环 境 的偏 好 。 Methanosaeta 属 与

Methanobacterium 属则在水体中相对丰度较低 , 在

沉积物中相对丰度较高 , 显示产甲烷古菌的厌氧

特性。 

本研究中, 浮游古菌以好氧的氨氧化古菌为主, 

沉积物古菌则以厌氧的产甲烷古菌为主, 这种现象

可由氨氧化古菌的好氧特性与产甲烷古菌的厌氧特

性来合理的解释。虽然在水体与沉积物中也分别发

现产甲烷古菌与氨氧化古菌, 但这是由于氨氧化古

菌可以在低氧环境中生存[15]。另一方面, 产甲烷古

菌也在好氧环境中被发现[30–32], 但有氧环境对产甲

烷有抑制作用。 

分别筛选出坝上与坝下水体和沉积物中具有显

着性差异的优势物种(P<0.05)。图  4 显示 , 水库下

游浮游氨氧化古菌的丰度略少于上游, 而产甲烷古

菌的丰度在上、下游的差别不显著 (尤其是  Meth-
anosaeta 属和  Methanosarcina 属)。图  5 显示 , 沉积

物中氨氧化古菌的丰度在丹江口水坝下游减少, 表

明沉积物中氨氧化古菌受到水坝运行的影响, 而产

甲烷古菌的丰度在下游比上游有明显的提升, 可能

与上、下游沉积物中有机质含量的差异有关。 

2.2 古菌优势种群落结构空间分布 
采用  NMDS 分析法, 分别分析大坝上、下游两

个优势菌群落结构的时空格局(图  6)。坝上与坝下 
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图 2  古菌物种在各样点中的占比 
Fig. 2  Community composition of archaea 

 

图 3  属水平下优势物种相对丰度为前 20 的热图 
Fig. 3  Heatmap depiction of relative abundance of the top 20 genera of dominant species 

的氨氧化古菌群落组成在沉积物与水体间有差异 , 

沉积物中的物种形成一个明显的区块, 浮游物种相

对分散, 但也形成一个区块, 表明汉江流域的氨氧

化古菌群落结构组成受到水体和沉积物样本差异的

影响。产甲烷古菌与氨氧化古菌的分析结果一致 , 

产甲烷古菌的群落结构组成在坝上与坝下都受到样

品差异的影响。 

为验证结果的可靠性, 对  NMDS 分析结果进行

相似性分析(图  7)。坝上氨氧化古菌的  R 值为  0.5, P
值为  0.01; 坝下  R 值为  0.5643, P 值为  0.001。坝上

产甲烷古菌的  R 值为  0.3056, P 值为  0.04; 坝下  R 值

为  0.3047, P 值为  0.007。P 值表示结果具有统计学

意义, 表明优势种在丹江口水库上、下游的样品差

异分组具有意义, 显示氨氧化古菌和产甲烷古菌都

受到水体与沉积物样品差异的影响。 

对古菌优势种的时空格局分析结果表明, 虽然 
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图 4  水体中优势物种在大坝上游与下游的丰度 
Fig. 4  The abundance of dominant species in the water before and after the dam 

 

图 5  沉积物中优势物种在大坝上游与下游的丰度 
Fig. 5  The abundance of dominant species in the sediment before and after the dam 

丹江口水库在一定程度上影响古菌优势种在上、下

游的相对丰度 , 但并未显著地影响古菌群落结构 , 

表明古菌对不同环境具有更广泛的适应性。温度、

pH 和氧气浓度等的变化是导致水体与沉积物中优

势种群落结构变化的关键因素, 例如, C. Nitrosoar-
chaeum 属和  C. Nitrosopumilus 属常在海洋与河口沉

积物中被发现[33], C. Nitrosotalea 属偏好酸性土壤, 

C. Nitrososphaera 属则主要在陆地土壤中被发现[34]。

产甲烷古菌内部物种同样对环境有不同的需求, 如

甲 烷  Methanosarcina 属 要 求 乙 酸 浓 度 高 的 生 存 环

境, Methanosaeta 属则可在乙酸浓度偏低的环境中

生存[35]。产甲烷菌根据对温度的要求不同, 可分为

嗜热菌(55~80°C 左右)、嗜温菌(35°C 左右)以及嗜

冷菌(低于  25°C)。例如, 研究表明低温条件下产甲

烷古菌以乙酸型的  Methanosaeta 属占主导[36], 嗜冷

菌的  Methanogenium 属物种不能在超过  20°C 的地

方生长[37]。 

2.3 古菌优势种之间的关系 
通过网络关系图(图  8), 分析氨氧化古菌与产

甲烷古菌在大坝上、下游物种之间的关系。丹江口 
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图 6  优势物种的群落结构非度量多维尺度分析 
Fig. 6  Non-metric multidimensional scaling analysis of dominant species 

 

图 7  优势物种的相似性分析 
Fig. 7  ANOSIM analysis of dominant species 



林亚萱等   丹江口水库上下游古菌优势菌群落结构特征分析    

 

515 

 

图 8  优势物种在水坝上游(a)与下游(b)的 network 图 
Fig. 8  Network graph of dominant species in upstream (a) and downstream (b) of dam 

水坝上游优势物种共生网络的节点中, 氨氧化古菌

和产甲烷古菌分别占  44.44%和  55.56%, 两者之间

的关系以正相关为主。上游优势物种的共生网络

(图  8(a))可以分为  3 个部分: 氨氧化古菌的独立部

分、产甲烷古菌独立部分以及两者相互关联的部

分。两者相互关联的部分主要包括  OTU2577, OTU 

4187, OTU1436, OTU4358, OTU2748, OTU2799,  
OTU2545, OTU2543, OTU3255, OTU3089, OTU  

3469 和  OTU4227, 分别属于氨氧化古菌的  Soil Cre-
narchaeotic Group 纲与  C. Nitrosoarchaeum, 以及产

甲 烷 古 菌 的  Methanosaeta, Methanoregula, Metha-
nolinea, Rice Cluster I, Methanobacterium 和 Metha-
nospirillum。 

丹江口水坝下游氨氧化古菌与产甲烷古菌的比

例分别是  47.22%和  52.78%。两个优势种之间的关

系以正相关为主 , 负相关仅占总体的不到  1%。下

游两个优势种各自形成独立的区块(图  8(b)), 彼此

之间基本上没有关联。既属于上游相互联系的又在

下游相关的  OTU 有  OTU1436, OTU2577, OUT2545, 

OTU3255, OTU3089 和  OTU4227, 分别属于氨氧化

古菌的  Soil Crenarchaeotic Group 纲以及产甲烷古

菌的  Methanosaeta 和  Methanoregula。 

对比丹江口水库上、下游物种间的关系, 可知

丹江口水库上游氨氧化古菌与产甲烷古菌具有显著

的相关关系 , 而下游的相关性并不明显。黄柳琴

等 [38]的研究表明, 虽然水库运行对氨氧化古菌群落

结构的影响并不明显, 但会改变其生存方式, 如在

三峡大坝上游的氨氧化古菌以附着为主, 而下游以

浮游为主。这与我们的研究结果十分类似, 即坝上

游氨氧化古菌与产甲烷古菌关联密切, 但坝下游因

河床的剧烈冲刷大大削弱了二者之间的联系。 

3 结论 

本文基于  2014 年春季(4 月)和秋季(10 月)在受

丹江口水库影响的汉江河段监测结果, 对古菌物种

组成、群落结构及优势种的相互关系进行分析, 得

到以下主要结论。 

1) 汉江流域古菌物种的组成由奇古菌门和广

古菌门主导, 水体中以奇古菌门中的氨氧化古菌为

主, 沉积物中则以广古菌门的产甲烷古菌为主, 这

可用氨氧化古菌和产甲烷古菌分别适宜好氧和厌氧

环境进行很好的解释。 

2) 丹江口水库对氨氧化古菌丰度的影响更主

要地表现为对沉积物中古菌的影响。沉积物中产甲

烷古菌的丰度在坝下游明显增高, 可能与上、下游

沉积物中有机质含量的差异有关。大坝上、下游氨

氧化古菌与产甲烷古菌的群落结构组成受水体与沉

积物样本类型差异的影响更大。 

3) 网络图分析表明, 丹江口水库上游氨氧化古

菌与产甲烷古菌具有显著的相关性, 但是在大坝下

游二者之间未呈现明显的相关性, 推测与坝下河床

冲刷造成物种生存方式的变化有关。 
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