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丹江流域干支流浮游细菌群落结构特征与驱动因子
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摘 要:浮游细菌是河流生态系统中元素循环和能量流动的主要贡献者,其群落组成和多样性因其地理位置

而异.干流和支流通常在水文、地形和人类活动强度方面存在差异,目前对干流和支流之间浮游细菌群落组成的差异

比较及其构建机制尚不明确.通过采集丹江流域干流和支流19个样点的浮游细菌样本,进行16SrRNA基因测序和

水质分析,确定了丹江流域干流和支流浮游细菌的基本分布格局及其关键环境因子.结果表明,丹江流域浮游细菌主

要以变形菌门、放线菌门、拟杆菌门和蓝细菌门为主.丹江支流浮游细菌的α多样性高于干流,并且干流和支流浮游

细菌在β多样性组成上存在显著差异.干流浮游细菌群落组成主要受到TOC(总有机碳)和DO(溶解氧)的影响,而

支流浮游细菌则主要受TN(总氮)、NO-3-N(硝态氮)和T(水温)的影响.此外,中性群落模型表明丹江干流浮游细菌

主要受到确定性过程的影响,而支流主要受到随机性过程的影响.
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浮游生物作为水域生态系统中的关键类群,在水域生态系统的生物地球化学循环和水生态健康维持方

面发挥着重要作用[1-3].其中,浮游细菌是数量最多、种类最丰富的类群[4-5].浮游细菌群落结构和功能在一

定程度上决定着水生态系统的健康和稳定[6-7].因此,明确浮游细菌的分布格局、主要影响因子和群落构建

机制,对于理解和保护水域生态系统至关重要[8-9].
丹江作为南水北调中线工程的重要水源,其水质健康对于保障供水安全十分重要.研究丹江的浮游细菌

的组成和分布,有助于优化水资源管理,确保南水北调工程的顺利实施和长期稳定运行[10].由于丹江支流河

段水量小、地势陡峭、人类活动少,其上游流域以森林和草地等土地利用为主,浮游细菌多来自上游附着于底

质的细菌和森林、草地等土壤的输入[11].相反,干流河段水量大、地势平缓、人类活动多,周边土地通常以农

田和城市用地为主,浮游细菌则主要来自各支流输入、污水排放等[10,12].因此,丹江干流和支流在水文、地形、
人类活动强度等方面的差异能够在一定程度上塑造出不同类型的浮游细菌[6,8-9].目前对于丹江干流和支流

浮游细菌群落的组成和多样性之间具体的差异仍然认识不足.水温、pH、氮、磷和盐度是影响浮游细菌群落

结构的关键因子[13].然而,丹江干流和支流的浮游细菌是否受相同环境因素驱动尚不明确.此外,尽管环境因

子解释了浮游细菌群落组成的大部分变异,但仍有相当一部分未能被解释.近年来,群落构建理论的提出为

解决这一问题提供了新的方法[14].确定性和随机性过程是塑造浮游细菌群落的关键机制.确定性过程涉及非

随机的生态位机制,如环境过滤和种间相互作用[15].而随机过程则涉及物种相对丰度的随机变动,如随机的
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出生-死亡事件、概率性的扩散事件以及不可预测的扰动[16].干流和支流在水文、地形和营养盐方面的差异导

致了确定性和随机性过程对浮游细菌贡献的比例不同.因此,丹江干流和支流浮游细菌群落的构建机制仍需

进一步研究.
了解丹江水体浮游细菌的分布格局、主要影响因子以及群落构建机制,对区域水资源保护具有重要意

义.本研究通过采集丹江干流及其7条支流的浮游细菌样本并测定水体理化性质,旨在回答以下问题:1)丹
江干流和支流浮游细菌群落组成和多样性的分布格局是什么? 2)影响丹江浮游细菌的主要水质因子有哪

些? 影响干支流浮游细菌的水质因子是否一致? 3)丹江浮游细菌群落构建过程是由确定性还是随机性过程

占主导? 本研究拟通过研究丹江流域干流和支流浮游细菌群落多样性、组成、关键水质因子以及群落构建过

程,为明确丹江流域河流浮游细菌的地理分布格局提供新的认识.

1 材料方法

1.1 研究区域概述

丹江作为汉江最大的支流,源自秦岭南麓,流经陕西、河南和湖北3省,最终汇入丹江口水库.其流域范

围位于109°30'~111°30'E,32°30'~34°30'N,海拔在100~2164m之间,流域总面积达1.07万km2.流域内

涵盖多条支流,包括滔河、银花河和武关河等,总长度约为430km.研究区的气候类型属于亚热带与温带混

合型气候,多年平均气温在11~14℃之间.年平均降雨量为791mm,主要集中在7至9月,高山区降水最

多,而河谷川道地区降水相对较少.
1.2 样品采集与分析

本研究于2023年3月开展

丹江流域实地调查与样品采集.
共选取丹江干流6个点位,支流

14个点位,支流样点包括麻街河

3个点位、南秦河2个点位、银花

河2个点位,武关河2个点位,清
油河2个点位以及滔河3个点

位(图1).
使用 多 参 数 水 质 分 析 仪

(HydrolabHL7,HACH,USA)
现场 测 定 pH、DO(溶 解 氧)、

T(水温)、Conductivity (电 导

率)、Salinity(盐度)、TDS(总溶

解性固体)、ORP(氧化还原电

位)等水质指标.Turbidity(浊度)
使用浊度仪进行测定.使用2L规

格的采水器采集水面下30cm处

水样,样品采集后盛装于500mL
的无菌聚氯乙烯瓶中.所有监测

断面均采集3个平行.样品采集

完成后放置于车载冰箱内低温避光保存,并迅速运回实验室进行测定.TN(总氮)、TP(总磷)、NH-
3-N(氨

氮)和NO-
3-N(硝氮)按照《水和废水监测分析方法》[17]进行测定,TC(总碳)、IC(无机碳)和TOC(总有机

碳)使用总有机碳分析仪(TOC-LCPN,Shimadzu,Japan)进行测定.
在采样后的12h内,每个点位的1L水样通过便携隔膜真空泵(无油)过滤,滤膜使用0.22μm孔径的

聚碳酸酯膜过滤器(直径47mm,Millipore),待回到实验室后存放在-80℃,直到进一步的分析.
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本研究使用DNeasyPowerSoil试剂盒来提取水体中的DNA.使用通用引物515F(5'-GTGYCAGC-
MGCCGCGGTAA-3')[18]和926R(5'-CCGYCAATTYMTTTRAGTTT-3')[19]来扩增原核16SrRNA基因.
采用通用引物组515F-926R对16SrRNA基因V4-V5区域进行PCR扩增,该引物对在微生物扩增子高通

量测序中得到广泛应用[20-21].PCR反应混合物总体积为30μL,包括15μLNEBNextUltraIIQ5Mix
(NEB,美国)、3μL前引物(10μmol/L)、3μL后引物(10μmol/L)、1μL模板DNA和8μL无核酸水.PCR
反应程序包括98℃的初始变性30s,然后进行32个循环,其中98℃变性10s,56℃退火20s,72℃延伸

30s,最终延伸72℃2min.PCR产物通过使用AxyprepDNA凝胶提取试剂盒进行纯化.最后,由上海凌恩

生物科技有限公司使用IlluminaNovaSeq6000测序.
1.3 生物信息学分析

本研究中的序列数据使用QIIME2(版本2022.2)进行分析.首先,使用q2-demux插件对原始序列数据

进行质控.随后使用DADA2进行去噪并生成扩增子序列变体(ASVs),然后通过q2-dada2生成代表性序

列[22].使用q2-feature-classifier中的classify-sklearn朴素贝叶斯分类器,使用默认参数,根据SILVAv138
16SrRNA基因数据库参考序列对ASV进行分类[23].注释完成后,手动剔除未注释的ASVs序列.
1.4 统计分析

使用vegan包计算浮游细菌群落α多样性,干流和支流的差异分析使用独立样本t检验,判断阈值为

p<0.05.使用基于Bray-Curtis距离的非度量多维尺度分析(NMDS)评估浮游细菌组成差异,两个分组(干
流和支流)之间的差异使用ANOSIM进行检验.浮游细菌门水平或属水平类群和环境因子之间的相关性分

析使用Spearman相关性进行分析.使用envfit函数筛选与浮游细菌显著相关的环境因子,随后进行冗余分

析(RDA).此外,使用RandomForest包进行随机森林分析,以识别干流和支流各自重要的水质因子,在进行

随机森林分析之前,首先对浮游细菌进行了主成分分析(PCA),通过R语言中vegan包的rda函数进行计

算.此外,使用中性群落模型研究了这些群落组装中随机过程的潜在重要性,其中m 值估计群落间扩散,R
平方值量化随机过程的贡献[24].

2 结果与分析

2.1 浮游细菌的群落组成及多样性

本研究通过比较丹江干流和支流的水质因子发现除盐度和电导率之外,其他环境因子无显著差异(附录

表S1).对于浮游细菌而言,在进行后续分析之前,对每个样本的序列进行了抽平处理,抽平数为56185,最
终保留了19455条ASVs和1067515条有效序列数.在门水平上(图2(a)),优势门及其在干流和支流的相

对丰度分别为Proteobacteria(变形菌门,干流55.57%,支流57.78%)、Actinobacteriota(放线菌门,干流

16.78%,支流8.17%)、Bacteroidota(拟杆菌门,干流15.92%,支流17.37%)、Cyanobacteria(蓝细菌门,干流

3.67%,支流4.05%)、Verrucomicrobiota(疣微菌门,干流2.68%,支流2.80%)、Firmicutes(厚壁菌门,干流

1.15%,支流2.27%)、Chloroflexi(绿弯菌门,干流0.47%,支流0.37%)、Desulfobacterota(脱硫菌门,干流

0.18%,支流0.43%)、Myxococcota(粘球菌门,干流0.47%,支流0.37%)、Acidobacteriota(酸杆菌门,干流

0.08%,支流1.25%).
在属水平上(图2(b)),优势属及其在干流和支流的相对丰度分别为hgcI_clade(hgcI类群,干流9.54%,

支流8.56%)、Acidovorax(食酸菌属,干流9.54%,支流8.56%)、Acinetobacter(不动杆菌属,干流9.03%,支
流1.13%)、Flavobacterium(黄杆菌属,干流7.74%,支流9.93%)、Limnohabitans(淡水栖菌属,干流6.47%,
支流3.93%)、Rhodoferax(红育菌属,干流4.89%,支流5.15%)、Sphingorhabdus(鞘脂杆菌属,干流3.31%,
支流1.93%)、Bradyrhizobium(慢生根瘤菌属,干流0.71%,支流2.68%)

图3(a)的结果表明,丹江干流和支流不同河段浮游细菌在门水平上的相对丰度差异明显.其中,变形菌

门从干流上游到下游有增加的趋势.而不同样点之间属水平的群落组成差异相较于门水平更加明显(图2).
特别是丹江干流和支流浮游细菌优势属的占比差异十分明显(图3(b)).丹江干流的hgcl_clade(hgcl类)、

Acinetobacter(不动杆菌属)和Sphingorhabdus(鞘脂杆菌属)的相对丰度远高于支流,而Flavobacterium
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(黄杆菌属)、Rhodoferax(红育菌属)和Bradyrhizobium(慢生根瘤菌)则是支流的相对丰度高于干流.

通过对丹江干流和支流浮游细菌的α多样性进行比较(图4),发现支流的ACE、Pielouevenness、Rich-
ness以及Shannon多样性都显著高于干流.此外,通过NMDS发现干流和支流之间的浮游细菌在排序轴上

有明显的区分,且通过Anosim分析发现干流和支流基于Bay-Curtis距离的浮游细菌群落之间存在显著差

异,反映了干流和支流浮游细菌β多样性存在明显的差异(图5).
2.2 浮游细菌的关键环境驱动因子

总氮和硝氮与除Actinobacteria(放线菌门)和Deinococcota(奇异球菌门)外的其他门类均呈现出明显

的正相关关系,而水温则与之呈现出明显的负相关关系(图6(a)).
通过冗余分析发现总氮、温度、总有机碳、溶解氧和浊度是影响丹江浮游细菌的主要环境因子,并且通过

RDA分析解释率达到了44%(图7).此外,通过随机森林明确了环境因子对干流和支流浮游细菌群落的主

成分1和主成分2的解释量(图8),发现干流浮游细菌主要受到了Actinobacteria(放线菌门)和Deinococco-
ta(奇异球菌门)和溶解氧的影响,而对于支流浮游细菌而言其主要受到了总氮、温度以及硝态氮的影响,干
流和支流的浮游细菌群落受到的主要水质因子存在明显差异.
2.3 浮游细菌的群落构建过程

中性群落模型能够用来估计生态随机性.其中,R2>0.5认为群落主要受到随机性过程的影响,而R2<

0.5则表明群落主要受到确定性过程的影响.本研究发现,干流的R2 为0.572而支流的R2 为0.798(图9),
干流和支流的群落构建都以随机性过程为主导,但是支流的随机性过程更高.此外,通过m 值发现干流的扩
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散能力要高于支流.

3 讨 论

3.1 丹江干流和支流浮游细菌群落组成和多样性比较

本研究结果表明丹江干流与支流浮游细菌优势属占比差异明显.其中,丹江干流的hgcl_clade(hgcl类

群)、Acinetobacter(不动杆菌属)和鞘脂杆菌属(Sphingorhabdus)的相对丰度远高于支流,而Flavobacteri-
um(黄杆菌属)、Rhodoferax(红育菌属)和Bradyrhizobium(慢生根瘤菌属)则是支流的相对丰度高于干流.
此外,本研究发现丹江支流浮游细菌的多样性要高于干流.首先,干流和支流各自距河流源头的距离差异直

接影响了浮游细菌的生长繁殖.支流的浮游细菌从源头到支流下游的水力停留时间较短,而干流的浮游细菌

从源头到干流下游的水力停留时间长,这使得干流中适应淡水环境的细菌能够生长繁殖,而以冲刷方式进入
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水体的土壤细菌中不耐受水环境的细菌会逐渐减少.
有研究对泰晤士河流域上游支流以及下游主干道的

水样浮游细菌群落分析发现了河流浮游细菌从上游

以拟杆菌门主导转变为下游以放线菌门主导的生态

演替[18].由于Flavobacterium(黄杆菌属)和Brady-
rhizobium(慢生根瘤菌属)主要生活在土壤中,而

Acinetobacter(不动杆菌属)和鞘脂杆菌属(Sphin-
gorhabdus)则广泛存在于水体和土壤环境中,这使

得丹江浮游细菌群落从支流以Flavobacterium(黄
杆菌属)和Sphingorhabdus(鞘脂杆菌属)主导转变

为干流以hgcl_clade(hgcl 类群)和 Acinetobacter
(不动杆菌属)为优势属.

其次,研究区域支流受到的人类活动干扰小于

干流.这也是造成干流和支流浮游细菌不同的重要因

素,同时也使得干流浮游细菌的多样性低于支流.本研究中支流基本处于海拔较高的山地峡谷内,其周边的

土地主要为森林和草地,而干流则处于地势相对平缓的地区,河流经过的区域以农田为主,并经过多个城镇.
大量研究表明人类活动强度的增加会导致河流生物多样性的下降[25-27].有研究对亚热带气候区的河流进行

调查发现,随着农田和城市用地的增加,下游水域中的水生生物多样性呈现出明显的下降趋势[27].因此,人
类活动也是造成干流和支流浮游生物群落组成和多样性具有差异的重要因素.

此外,干流和支流的浮游细菌的来源具有明显的差异.相较于干流而言,支流上游底质附着细菌对支流

下游浮游细菌群落的贡献占比更高.此外,支流上游相较于干流具有更强的水陆连通性,这有助于浮游细菌

从周边土壤及地下水迁徙[28].而干流中的浮游细菌往往受到不同来源支流汇入的影响.干流不同河段会受纳

不同支流的浮游细菌,并且在这一过程中会发生群落融合现象[28].当干流和支流的水环境差异比较大时,会
产生比较强的异质性选择作用(异质的环境条件导致群落结构的相似性减少),这会造成干流中浮游细菌的

多样性下降[28].此外,干流河流相较于支流会有更多的污水处理厂尾水的输入,这也是造成干流浮游细菌群

落改变的重要因素.因此,研究区域干流和支流浮游细菌群落组成和多样性的差异是水文、地形、土地利用类

型和人类活动综合作用的结果.
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3.2 水质对浮游细菌群落的影响

本研究通过分析优势门与环境因子的相

关性发现(图6a)总氮和硝氮与除放线菌门和

Deinococcota(奇异球菌门)外的其他门类均

呈现出明显的正相关关系,而水温则与之呈

现出明显的负相关关系.此外,属水平上也能

够发现类似的结果,即总氮与多数属呈正相

关,而温度呈负相关.氮是生物体中蛋白质的

重要构成元素,总氮浓度在一定范围内的增

加能够促进浮游细菌的生长与繁殖.有研究通

过室内模拟不同氮水平下微生物群落的变

化,发现当水体中的总氮质量浓度从1mg/L
增加到5mg/L时,微生物的代谢活性增加了

约30%,生 物 量(以 总 有 机 碳 计)增 加 了

20%[29].此外,在高氮水平(5mg/L)下,Pro-
teobacteria(变形菌门)和Bacteroidetes(拟杆

菌门)的相对丰度分别增加了15%和10%.这
表明总氮的增加显著促进了这些优势门类的

生长.本研究中发现 Actinobacteria(放线菌

门)和Deinococcota(奇异球菌门)与总氮呈现

负相关.其中,Actinobacteria(放线菌门)在有

机质分解中扮演重要角色,其在水体中的丰

度可能更多地受到有机质含量的影响,而不

是直接依赖于氮素水平.Deinococcota(奇异

球菌门)并没有足够的参考资料.
本研究发现水温增加使得除 Actinobac-

teria(放线菌门)和 Deinococcota(奇异球菌

门)外的其他门类相对丰度降低.有研究对潮白河进行季节性调查发现,当水体温度从20℃升高到30℃时,
微生物的总生物量减少了约25%,同时变形菌门和拟杆菌门的相对丰度分别下降了12%和8%[30].这一结

果表明高温对浮游细菌中的一些门类的生长具有抑制作用.该研究还发现高温可能加速了氮循环过程中的

反硝化作用,从而降低了水体中的总氮和硝氮浓度.综上所述,本研究研究区域总氮和硝氮的增加促进了多数

浮游细菌门类的增加,而较高的温度则降低了多数浮游细菌门类的相对丰度,并使得总氮和硝氮的浓度下降.
进一步的研究表明,干流和支流浮游细菌群落受到的主要环境因子存在显著差异.干流浮游细菌主要受

总有机碳和溶解氧的影响,而支流浮游细菌则主要受温度、总氮和硝态氮的影响.本研究中从各支流到干流

下游,水体中的总有机碳含量呈现出增加的趋势,而水体中的溶解氧有下降的趋势,这主要是由于下游地区

人类活动强度增加导致的.干流水体总有机碳的增加和溶解氧的下降对浮游细菌群落结构的变化产生了直

接的影响.针对渭河的调查结果显示当河流中的总有机碳从6.4mg/L增加到15.5mg/L时,浮游细菌数量

显著增加,同时细菌的呼吸速率也明显提升,造成了水体溶解氧的下降[31].相对而言,支流水体水量小,不同

支流的温度的变化相对较大,这可能是导致支流浮游细菌对温度敏感的重要原因.此外,支流与河岸土壤之

间较强的水陆连通性可能使得河岸带土壤中的氮素更容易排入支流,从而对浮游细菌群落产生影响[32].干
流和支流的环境差异主要由流量、营养物质、溶解氧浓度和温度变化等因素引起,这些差异导致了浮游细菌

群落结构的显著差异.
3.3 丹江干流和支流浮游细菌群落构建比较

本研究通过中性群落模型拟合发现干流和支流的群落构建过程存在显著差异,干流相较于支流而言受
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到的确定性过程更高,而支流则以随机性过程为主导.有对长江水体浮游细菌的研究发现干流由于pH、溶解

氧等因子的变化导致环境选择和物种竞争等确定性过程对浮游细菌群落的影响较大[33].而支流由于流量较

小、环境波动较大,更容易受到漂变和迁移等随机性过程的影响.相较于干流而言,支流的浮游细菌来自上游

底质附着细菌的贡献占比更高.此外,支流上游相较于干流具有更强的水陆连通性[33],这有助于浮游细菌从

周边土壤及地下水迁徙,这些过程都强调了随机性过程中的扩散作用对支流浮游细菌的影响.而干流则由于

人类活动强度的增加导致水体中营养物质的增加和其他水质因子的变化,从而增加了环境选择的作用.

尽管中性群落模型对浮游细菌生物数据的拟合效果较好,但推断环境和空间变量对浮游细菌生物群落

组成的影响仍然存在困难,特别是冗余分析揭示的大量未解释方差.这些未解释的方差可能是由漂移、未测

量的环境变量和物种相互作用引起的.一些关键环境变量可能以随机方式变化,短时间的采样通常包含大量

噪声,这可能掩盖浮游细菌的生态模式.此外,除了随机过程外,本研究未能确定其他重要机制来解释浮游细

菌生物群落的分布,例如质量效应(质量效应假设大规模的物种扩散可以补偿微生物之间由于竞争排斥造成

的物种多样性下降,从而减缓群落组成与局部环境变量之间的关联)[34].此外,微生物群落之间的共存关系

也可能对群落的稳定性产生重要影响.不同分类和功能群的微生物在面对环境胁迫时会产生不同的响应

模式.
总之,通过结合确定性和随机性过程,可以更全面地理解干流和支流浮游细菌群落的构建机制.除了考

虑环境因子对浮游细菌的影响外,还需考虑中性过程,从而增加对丹江流域浮游细菌群落关键控制因素的理

解.这些发现揭示了不同水环境下微生物群落构建的机制和动态,对理解河流生态系统中微生物的空间分布

和生态过程具有重要意义.

4 结 论

本研究通过16SrDNA测序结合水质数据分析,发现丹江浮游细菌优势门和属在干支流之间存在明显

差异.并且发现丹江支流浮游细菌的α多样性高于干流,且干流和支流的浮游细菌在β多样性组成上存在显

著差异.干流和支流浮游细菌群落所受的主要环境因子存在显著差异.此外,干流中浮游细菌主要受总有机

碳和溶解氧的影响,而支流中浮游细菌则主要受总氮、硝态氮和水温的影响.干流和支流的环境差异主要由

流量、营养物质、溶解氧浓度和温度变化等因素引起,这些差异导致了浮游细菌群落结构的显著不同.并且,
丹江干流的浮游细菌群落主要受到确定性过程的影响,而支流则主要受随机性过程的影响.本研究通过比较

丹江干流和支流浮游细菌群落组成和群落构建,证实了丹江干流和支流浮游细菌存在明显差异,并且指出了

不同的水系结构在浮游细菌群落构建中的关键作用.未来的研究应进一步关注河网差异对水生生物造成的

影响,为保护丹江水生态健康提供基础理论支撑.

  附录见电子版(DOI:10.16366/j.cnki.1000-2367.2024.03.21.0001).
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Characterizationanddrivingfactorsofbacterioplanktoncommunitystructure
inthemainstreamandtributariesoftheDanjiangRiverBasin

LiJuan1,XueXudong1,DuDou1,ChangChao2

(1.ShaanxiEnvironmentalInvestigationandAssessmentCenter,Xi'an710061,China;2.CollegeofNaturalResources

andEnvironment,NorthwestA&FUniversity,Yangling712100,China)

  Abstract:Bacterioplanktonaremajorcontributorstoelementalcyclingandenergyflowinriverineecosystems,andtheir
communitycompositionanddiversityvarybygeographiclocation.Variationsinhydrology,topography,andhumanactivityin-
tensitybetweenmainstreamsandtributariescausedifferentresponsesofbacterioplanktoncommunities.However,thediffer-
encesinbacterioplanktoncommunitycompositionanddiversitybetweenmainstemsandtributaries,aswellastheirdrivingfac-
tors,areunclear.Inthisstudy,wecollectedbacterioplanktonsamplesfrom19sitesinthemainstemandtributariesoftheDan-

jiangRiverBasin.Weidentifiedthebasicdistributionpatternsofbacterioplanktonandtheirkeyenvironmentalfactorsinthe
DanjiangRiverBasinbyusing16SrRNAgenesequencingandwaterqualityanalysis.Theresultsshowedthatplanktonicbacte-
riaintheDanjiangRiverBasinweremainlydominatedbyProteobacteria,Bacteroidota,ActinobacteriotaandCyanobacteria.
Theα-diversityofbacterioplanktonwashigherinthetributariescomparedwiththatinthemainstem,withasignificantdiffer-
enceobservedinβ-diversitycompositionbetweenthem.PlanktonicbacteriainthemainstemwereprimarilyinfluencedbyTOC
(totalorganiccarbon)andDO(dissolvedoxygen),whilethosefoundintributariesweremainlyaffectedbyTN(totalnitrogen),

NO-3-N(nitratenitrogen),andT(watertemperature).Additionally,neutralcommunitymodelingindicatedthatplanktonic
bacteriacommunitieswithinthemainstemoftheDanjiangRiverwereprimarilyinfluencedbydeterministicprocesseswhereas
thosewithintributariesweremainlyinfluencedbystochasticprocesses.Thisstudyemphasizesthekeyroleofdrainagestruc-
tureinshapingbacterioplanktoncommunities.
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  附 录

表S1 丹江干流和支流环境因子差异比较

 Tab.S1 Acomparativeanalysisofenvironmentaldifferencesbetweenthemainstream
andtributariesoftheDanjiangRiver

环境因子
干流(均值和方差)

(n=6)

支流(均值和方差)

(n=13)
P 值

ρ(TN)/(mg·L-1) 2.500(1.060) 2.480(1.150) 0.968

ρ(TP)/(mg·L-1) 0.043(0.030) 0.047(0.039) 0.801

ρ(NH+4-N)/(mg·L-1) 0.049(0.031) 0.051(0.026) 0.930

ρ(NO-3-N)/(mg·L-1) 1.880(0.880) 2.120(1.200) 0.630

ρ(TOC)/(mg·L-1) 15.300(6.790) 14.3(6.690) 0.765

ρ(TC)/(mg·L-1) 29.200(7.950) 25.200(8.680) 0.344

ρ(IC)/(mg·L-1) 13.900(1.950) 10.900(5.350) 0.096

水温/℃ 14.000(3.740) 11.800(3.390) 0.250

盐度/‰ 0.172(0.041) 0.119(0.051) 0.034

ρ(TDS)/(mg·L-1) 113(88.1) 124(52.6) 0.787

电导率/(μS·cm-1) 281(76.0) 188(87.5) 0.038

氧化还原电位/mV -32.6(9.3) -41.1(11.1) 0.108

pH 8.77(0.13) 8.90(0.21) 0.088

浊度/NTU 85.6(49.8) 86.6(67.9) 0.973


