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摘  要：【目的】比较 3 个湖泊水体的理化性质及微生物组成差异，分析水体微生物群落结构变化与环境因子

之间的关系。【方法】以包头南海湖、尾矿景观湖及小白河作为研究样地，开展理化指标测定和扩增子测序。【结

果】3 个湖泊水体均呈弱碱性，水体电导率（EC）、总溶解性固体（TDS）值表现为：尾矿景观湖＞南海湖＞小白

河；5 日生化需氧量（BOD5）值排序为：尾矿景观湖＞南海湖＞小白河；南海湖水体透明度最低，营养元素含量

最高。水体阳离子含量均以 Na+、Mg2+、Ca2+、K+居多；尾矿景观湖水体中主要阴离子为 SO42-，南海湖和小白河

水体中含量最高的阴离子分别为 Cl-和 HCO3-。细菌多样性与丰富度整体呈现南海湖＞尾矿景观湖＞小白河，真核

微生物多样性呈现小白河＞南海湖＞尾矿景观湖；3 个湖泊均有较高丰度的变形菌门（Proteobacteria），且差异显

著（P＜0.05）。Pearson 相关性分析结果显示，尾矿景观湖微生物群落受多种环境因子显著调控；小白河多数微生

物的丰度受金属盐和阴离子含量调控，其中细菌 Bacteroidota、真菌 Chytridiomycota 和 Rozellomycota 的丰度与

NH4+-N、HCO3-含量相关；南海湖除 Chytridiomycota 外，其他微生物群落主要受 K+调控。尾矿景观湖水体中的

Hydrogenophaga 具有较强硫酸根耐受性，与该水体含有较高浓度 SO42-的特征一致。【结论】3 个湖泊水体均为中

度污染，水体酸碱度、盐度及离子组成等可能是影响微生物多样性差异的主要因素。本研究为发展基于微生物指示

的污染溯源技术及指导水体生态修复提供了试验依据。 
关键词：尾矿景观湖；扩增子测序；微生物群落；环境因子；多重胁迫；半干旱区 
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Abstract: [Objective] This study aimed to explore the relationship between microbial community structure and 

environmental factors by comparing and analyzing the physicochemical properties and microbial communities of 
three water bodies. [Method] Baotou Nanhai Lake, the tailings landscape lake, and Xiaobaihe Lake were selected as 
study sites, where physicochemical parameters were measured and amplicon sequencing was conducted. [Result] 
The water in all three sampling sites was weakly alkaline. Electrical conductivity (EC) and total dissolved solids 
(TDS) ranked as follows: tailings landscape lake > Nanhai Lake > Xiaobaihe Lake, whereas 5-day biochemical oxy-
gen demand (BOD5) followed the order: tailings landscape Lake > Nanhai Lake > Xiaobaihe Lake. Nanhai Lake 
exhibited the lowest water transparency and the highest nutrient content. The cationic composition in all three lakes 
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were dominated by Na+, Mg2+, Ca2+, and K+. The dominant anion in the tailings landscape lake was SO42-, whereas 
the dominant anions in Nanhai Lake and Xiaobaihe Lake were Cl- and HCO3-, respectively. Bacterial diversity and 
richness generally ranked as Nanhai Lake > tailings landscape lake > Xiaobaihe Lake, while eukaryotic microbial 
diversity followed the order: Xiaobaihe Lake > Nanhai Lake > tailings landscape lake. Proteobacteria were abundant 
at all three sites, and their relative abundances differed significantly among lakes (P < 0.05). Pearson correlation 
analysis indicated that microorganisms in the tailings landscape lake were significantly influenced by various envi-
ronmental factors. In Xiaobaihe Lake, the abundance of most microorganisms was correlated with metal salts and 
anion contents; specifically, the abundances of Bacteroidota (bacteria), Chytridiomycota, and Rozellomycota (fungi) 
were related to NH4+-N and HCO3- concentrations. In Nanhai Lake, microbial communities other than Chytridiomy-
cota were correlated with K+. Hydrogenophaga in the tailings landscape lake exhibited strong sulfate tolerance, con-
sistent with the high sulfate concentration in the tailings landscape water. [Conclusion] The water bodies of the three 
lakes are moderately polluted. pH, salinity, and ion concentrations are the main factors driving differences in micro-
bial diversity. These findings provide an experimental basis for developing pollution traceability technology based on 
microbial indicators and for guiding ecological restoration of water bodies. 

Keywords: tailings landscape lake; amplicon sequencing; microbial community; environmental factors; mul-
tiple stressors; semi-arid zone 

 
包头市作为典型工业与生态交错型城市[1]，其水

体污染类型多样，是探究不同人类活动胁迫下水体

微生物生态的理想场所。宏基因组学被广泛应用于

水体微生物群落研究。在矿山污染方面，Guo 等[2]

通过宏基因组测序发现微生物通过还原砷酸盐促进

矿井水中砷的迁移转化，确定了 arrA 和 arsC 两个关

键基因；Chen 等[3]发现锑（Sb）的存在刺激微生物

重金属抗性基因（HMRGs）上调，特别是与 Sb 转运

相关的 arsB 基因；另有学者通过对酸性矿山排水微

生物组的分析，揭示了硫循环相关基因（如 dsrA、
soxB）富集与重金属耐受基因的共存机制[4]，明确了

微生物在重金属迁移转化中起到关键作用[5-6]。生活

污水污染主要来源于未经处理的抗生素[7]，宏基因组

技术则应用于去除生活污水中的耐药基因，Yin 等[8]

利用宏基因组测序技术解析了有机营养型厌氧氨氧

化菌处理生活污水时的氮代谢途径，并准确捕捉到

硝酸盐异化还原为氨（DNRA）途径涉及的所有功能

基因（nar、nirB 或 nrf）；其他学者也在利用宏基因

组测序技术探索去除农村污水中耐药基因的新方 
法[9]。在旅游活动干扰方面，未经处理的污水、发动

机驱动船只的油污渗漏及难生物降解废弃物是水体

的主要污染源[10]。对旅游型湖泊的研究表明，人为

扰动导致微生物多样性下降，但烃类降解菌等功能

类群的相对丰度上升[11-12]。 
尽管已有研究取得了重要进展，但仍存在以下

局限性：第一，多数研究聚焦于单一污染类型，缺

乏对同一区域内多类型人为污染源的系统性对比，

难以区分不同压力源下微生物的响应特征；第二，

针对北方半干旱地区工业城市多元复合污染水体微

生物群落的扩增子测序分析及其驱动因素研究较

少，特定地理与气候背景下的微生物生态过程尚不

明确。在包头市典型的半干旱气候与工业背景下，

尾矿渗漏、生活污水排放与旅游活动这三种差异显

著的人为压力源如何塑造水体微生物群落结构，其

主要生态驱动因子是否相同，驱动机制有何异同，

目前鲜有相关研究报道。 
本研究选取包头市 3 个典型受污染水体为研究

对象，分别为：位于昆都仑区与九原区的交界处、

包钢厂区西南部的尾矿景观湖；位于九原区、距市

中心约 20 km 处的小白河；位于东河区南侧的南海

湖。3 个湖泊在水体来源、换水方式和人为干扰类

型方面不同，且连通性较弱[13]。本研究基于扩增子

测序技术，比较分析其水体微生物群落结构及主要

的环境驱动因子，解析不同污染源驱动下的微生物

群落结构变化与响应，旨在解析不同人为污染类型

驱动下水体微生物生态系统的响应特征与环境关

联，为科学评估污染生态风险、发展基于微生物指

示的污染溯源技术及指导水体生态修复提供理论与

实践参考。 
本研究选取的包头市尾矿景观湖、小白河及南

海湖 3 个受污染水体，其中，尾矿景观湖代表工业

尾矿污染，核心污染源为包钢集团工业排水，水体

封闭循环，基本无换水周期；小白河代表城镇生活

污水污染，水源主要为黄河倒灌水，其次为城市再

生水、雨水和洪水，换水周期受气候影响较大[14]；

南海湖代表旅游活动污染，主要接纳东河东处理厂

尾水，换水周期由生态需求决定[15-16]。三者空间邻

近，气候与地质背景相近，但人为胁迫类型迥异，

构成排除地理空间变异干扰、聚焦污染源差异对微

生物影响的理想对比体系。本研究基于系统采样和
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扩增子测序，解析三类水体微生物群落差异；联合

理化参数，经多元统计分析，探讨不同污染类型下

群落构建的主导驱动因素。以期揭示不同人为污染

源下微生物群落的特异性和共性响应规律，解析“污

染类型-微生物群落特征-环境因子”之间的关联，

为包头市及类似工业城市水体的污染溯源与生态修

复提供微生物学依据。 

1  材料与方法 
1.1  采样点布设与采样时间 

于 2022 年 7 月生物量较高的时期，对包头市尾

矿景观湖、小白河及南海湖进行采样，并开展扩增

子测序[17]。预试验表明，3 个湖泊沿岸各项理化指

标存在空间差异，但差异不显著。为全面反映湖泊

水质状况，根据水体形态特征设置采样点：小白河

和南海湖呈东西走向，分别与黄河上下游连通，在

最东端和最西端各设 1 个采样点，沿南岸和北岸各

设 2 个采样点；尾矿景观湖为南北走向静水水体，

在最南端和最北端各设 1 个采样点，沿东岸和西岸

各设 2 个采样点。采样点设置为：尾矿景观湖 H1
—H6，小白河 X1—X6，南海湖 N1—N6，见图 1
和表 1。每个采样点重复 3 次。 

 
（a）尾矿景观湖；（b）小白河；（c）南海湖。 

图 1  3 个湖泊样地采样点分布 
Figure 1  Distribution of sampling points in the three plots 

 

表 1  3 个湖泊样地采样点的经纬度 
Table 1  Latitudes and longitudes of the sampling points in the three sample plots 

采样点 尾矿景观湖 采样点 小白河 采样点 南海湖 
 东经（E） 北纬（N） 东经（E） 北纬（N） 东经（E） 北纬（N） 

H1 109°41′18.72″ 40°36′07.20″ X1 109°50′28.86″ 40°31′44.10″ N1 110°03′16.80″ 40°33′17.22″ 
H2 109°41′24.36″ 40°36′15.54″ X2 109°51′19.32″ 40°31′53.10″ N2 110°02′09.18″ 40°33′17.16″ 
H3 109°41′30.18″ 40°36′29.22″ X3 109°52′36.24″ 40°31′41.70″ N3 110°01′48.00″ 40°32′37.38″ 
H4 109°41′20.34″ 40°36′16.08″ X4 109°51′26.10″ 40°31′21.30″ N4 110°01′03.24″ 40°32′09.36″ 
H5 109°41′18.00″ 40°36′07.26″ X5 109°50′32.70″ 40°30′09.54″ N5 110°00′03.30″ 40°32′03.18″ 
H6 109°41′16.32″ 40°36′03.84″ X6 109°49′16.92″ 40°30′19.26″ N6 110°00′51.48″ 40°32′44.64″ 

 

1.2  样品采集与分析 
使用采水器于水面下 0.5 m 处采集 1 L 水样，

用 0.22 µm（直径 47 mm）聚碳酸酯滤膜截留水体

微生物，于无酶无菌冻存管中－80 ℃保存。每采样

点设 3 个重复，样品送上海美吉生物进行扩增子测

序。另取 1 L 水样用于水质理化指标分析。 
1.2.1  水样理化指标测定  水样理化指标测定方法

参照（GB 3838—2002）《地表水环境质量标准》[18]，

见表 2。 
1.2.2  水体综合污染指数  综合污染指数法通过水

体理化指标评价污染程度，为规避单一指标影响，本

研究计算了所有已测指标综合指数，公式如下[19-20]： 

o
1

Pb / ( / )
n

i i
i

n C C
=

=                      （1） 

式（1）中：N 为理化指标数；Ci 为第 i 个污染

因子的实测浓度；Coi为国家标准中规定的第 i 个污

染因子浓度限值。 
Pb/n＜1 为清洁水体，1≤Pb/n＜2 为轻度污染

水体，2≤Pb/n＜3 为中度污染水体，3≤Pb/n＜4 为

重度污染水体，≥4 为极重度污染水体。 
1.2.3  水体微生物扩增子测序  扩增子测序由上海

美吉于 Illumina MiSeq 平台完成，对真菌 ITS 区（引

物 ITS1F 和 ITS2R[21-22]）及细菌 16S rRNA 基因

V3-V4 区（引物 338F 和 806R[23-24]）进行 PCR 扩增。 



53 卷 4 期 宁宇琪等: 包头市 3 个湖泊水体微生物群落特征及其驱动因子 635 
 

 

表 2  水样检测指标及方法 
Table 2  Indicators and methods for water sample analysis 

序号 指标 分析方法 
1 氨氮（NH4+-N） 纳氏试剂分光光度法 
2 总磷（TP） 钼酸铵分光光度法 
3 叶绿素 a（Chl-a） 丙酮提取法 
4 化学需氧量（COD） 快速消解法 
5 五日生化需氧量(BOD5) 稀释接种法 
6 K⁺、Na+、Ca2+、Mg2+ 电感耦合等离子体发射光谱仪（Agilent，725-ES，USA） 
7 SO42-、Cl-、CO32-、HCO3- 滴定法 
8 NO3- 分光光度法（Model-752） 
9 透明度(SD)、总溶解性固体(TDS)、溶解氧(DO)、 

电导率（EC）、pH 
便携式多参数水质检测仪（Hanna，HI98194，意大利） 

 
1.2.4  数据处理  SPSS 16 单因素方差分析与 t 检
验用于差异显著性检验；环境因子与微生物关系采

用 Pearson 相关分析，并经 R 语言（R 4.4.1）FDR
校正避免 P 值假阳性；Origin 2019 制图；测序结果

在美吉云平台获取。 

2  结果与分析 

2.1  水质理化指标特征 
3 个湖泊的水质测定结果见表 3。水质理化指标

结果显示：尾矿景观湖、小白河与南海湖水体均呈

弱碱性，但尾矿景观湖 pH 值显著低于南海湖（P＜
0.05），小白河则介于两者之间；3 个湖泊样地间

EC、TDS 差异显著（P＜0.05），依次为尾矿景观

湖＞南海湖＞小白河；尾矿景观湖水体的 SD 值显

著高于南海湖（P＜0.05）；小白河与南海湖水体中

叶绿素 a 浓度较高，两者相近且均显著高于尾矿景

观湖（P＜0.05）；DO 值表现为小白河低于尾矿景

观湖和南海湖，且差异显著（P＜0.05），南海湖

NH4+-N 含量显著高于尾矿景观湖及小白河（P＜
0.05），后两者无显著差异（P＞0.05）；BOD5、

COD 值及 TP 含量在 3 个湖泊之间无显著差异（P
＞0.05）。 

3 个湖泊水体中阴阳离子含量及占比见图 2。小
白河与南海湖水体阳离子浓度特征均为 Na+＞Mg2+

＞Ca2+＞K+，Na+含量最高，占阳离子总量的 50%

以上；Mg2+和 Ca2+次之，均占总量的 20%左右；K+

含量较低。尾矿景观湖阳离子以 Na+为主，占总量

的 60%以上，Mg2+和 Ca2+占比无显著差异。3 个样

地阴离子均以 Cl-、SO42-和 HCO3-为主，其中尾矿景

观湖 SO42-所占比例最大，南海湖 Cl-所占比例最高，

小白河则以 HCO3-为主，Cl-占比居次。NO3-、F-含

量很少。尾矿景观湖阳离子含量、Cl-和 SO42-含量

均显著高于小白河与南海湖（P＜0.05）。 
湖泊水生植物分布与水化学特征密切相关。

Piper 三线图可直观反映水体离子组成及化学类型，

是水化学研究的常用图表。3 湖离子分布如图 3，尾
矿景观湖水型为 Na+ - K+ + SO42-、Na+ - K++ Cl-、

Mg2⁺ - Ca2⁺ + SO42-和 Ca2+ - K+ + Cl-型；小白河属于

Mg2⁺ - Ca2⁺ - CO32- + HCO3- - Cl-和 Mg2⁺ - Ca2⁺ - 
CO32- + HCO3- - SO42⁻；南海湖主要为 Na+ - K+ + 
SO42-和 Na+ - K+ + Cl-型，故水型多样。 

3 个湖泊水体中重金属含量见图 4 和表 4，Sr
含量最高，Li、Ba 次之，其他重金属含量较低。整

体重金属含量较低，均在国标限值之内。尾矿景观

湖部分重金属（如 Sr、Li、Mn）含量更高（P＜0.01）。
化学污染综合指数见表 5，3 个湖泊的化学污染综合

指数均表明其水体处于中度污染水平。结合各湖泊

理化参数分析超标物质，影响小白河、尾矿景观湖、

南海湖水质的主要因素分别为 HCO3-、盐离子和

NH4+-N 含量，这与每个湖泊污染源不同有关。 
 

表 3  水质理化指标 
Table 3  Physicochemical indicators of water quality 

采样 
湖泊 

BOD5/ 
(mg·L–1) 

TP/ 
(mg·L–1) 

Chl-a/ 
(μg·L–1) 

COD/ 
(mg·L–1) 

NH4+-N/ 
(mg·L–1) pH EC/ 

(μS·cm–1) 
DO/ 

(mg·L–1) 
TDS/ 

(mg·L–1) SD/m 

H 6.0±2.4a 0.3±0.1a 48.7±7.3b 6.9±0.5a 3.8±1.5b 8.0±0.6b 5 526.7±1 412.7a 6.8±0.9a 2 714.3±656.3a 0.9±0.2a 
X 4.8±1.2ab 0.5±0.2a 74.6±5.3a 5.5±1.5a 3.9±0.9b 8.6±0.1ab 897.7±14.3c 4.5±1.2b 445.7±1.7c 0.7±0.0ab 
N 5.3±3.1a 0.4±0.3a 75.9±6.7a 5.7±2.1a 6.8±0.1a 9.1±0.0a 2 205.3±4.7b 6.5±0.6a 1 103.0±2.0b 0.5±0.1b 
注：H 为尾矿景观湖；X 为小白河；N 为南海湖。同列数据后不同小写字母表示差异显著（P＜0.05）。 
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（a）阳离子含量；（b）阴离子含量；（c）阳离子百分比；（d）阴离子百分比。 

图 2  3 个湖泊水体阴阳离子含量及百分比 
Figure 2  Content and percentage of cations and anions in the three lakes 

 
（a）尾矿景观湖；（b）小白河；（c）南海湖。 

图 3  3 个湖泊离子分布 Piper 三线图 
Figure 3  Piper trilinear diagram of ion distribution in the three lakes 

 

2.2  高通量测序 
将每个样地的 18 份水样等摩尔混合为 3 份样

品，对 3 个湖泊样地的 9 份样品进行 16S rRNA 和

ITS 扩增子测序。基于 97%相似度，细菌（502 701
条有效序列）和真核微生物（976 116 条有效序列）

分别获得 1 616 和 1 233 个 OTUs。 
2.3  水体微生物多样性 

基于 97%相似度阈值，采用 α多样性评价水体

细菌与真菌群落。细菌 Shannon 指数显示南海湖物

种多样性最高、小白河最低（P＜0.05）；丰富度与

多样性整体呈现南海湖＞尾矿景观湖＞小白河的趋

势。Chao1、Simpson、ACE、Sobs 和 Coverage 指

数在样地间无显著差异（P＞0.05）。真核微生物 α
多样性整体呈小白河＞南海湖＞尾矿景观湖，但除

Coverage 和 Shannon 指数外，其余指数在各样地间

差异不显著（P＞0.05）（表 6）。 
2.4  水体微生物群落结构 
2.4.1  3 湖水体微生物门水平优势类群  3 湖水体

门水平微生物群落组成见图 5。尾矿景观湖优势菌

为变形菌门（Proteobacteria）；小白河放线菌门

（Actinobacteriota）为主，变形菌门次之；南海湖

以变形菌门、放线菌门和拟杆菌门（Bacteroidota）
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三者共同主导。放线菌门、绿弯菌门（Chloroflexi）、
芽单胞菌门（Gemmatimonadota）、变形菌门、梭

杆菌门（Fusobacteriota）及 SAR324_ cladeMari-
ne_group_B 的丰度在样地间存在显著差异（P＜
0.05）。样地间对比，小白河放线菌门、南海湖绿

弯菌门相对丰度显著高于其余两湖（P＜0.05）。真

核微生物中，小白河 unclassified_k_Fungi 丰度低于

其他两湖，而壶菌门相对丰度高于其他两湖；两者

差异极显著（P＜0.01）；罗兹菌门（Rozellomycota）
在 3 个湖泊间差异亦显著（P＜0.05）。 
2.4.2  3 湖水体微生物属水平优势类群  属水平微

生物群落组成见图 6。尾矿景观湖细菌主要以

unclassified_f__Rhodobacteraceae 、 norank_f__ 
Rhodobacteraceae、norank_f__MWH- UniP1_aquatic_ 
group、Candidatus_Aquiluna 及 Hydrogenophaga 等为

主，其中 Hydrogenophaga 具有较强的硫酸根耐受性；

小 白 河 以 hgcI_clade 相 对 丰 度 最 高 ，

CL500-29_marine_group、Cyanobium_ PCC-6307、
Mycobacterium 等次之；南海湖以 hgcI_clade、
norank_f__MWH-UniP1_aquatic_group 、 CL500-29_ 
marine_group 等 为 主 。 hgcI_clade 、 CL500- 
29_marine_group及Candidatus_Aquiluna等菌属丰度

在 3 个湖泊间差异显著（P＜0.05）；小白河 hgcI_clade
相对丰度显著高于其他两个样地（P＜0.05），

CL500-29_marine_group 和 norank_f__norank_ o__ 
Kapabacteriales 在南海湖相对丰度更高（P＜0.05）。

真菌群落方面， 3 个湖泊样地中均鉴定到

unclassified_k__Fungi 相对丰度较高。此外，尾矿景

观湖与南海湖共同发现较高丰度的 unclassified_p__ 
Chytridiomycota ， 同 时 ， 尾 矿 景 观 湖

unclassified_p__Rozellomycota 相对丰度较高。样地

间比较， unclassified_k__Fungi 和 unclassified_p__ 
Chytridiomycota 的相对丰度差异极显著（P＜0.01），

Rozellomycota_sp.差异显著（P＜0.05）。 
 

 
不同小写字母表示差异显著（P＜0.05） 

图 4  3 个湖泊重金属含量分布图 
Figure 4  Distribution map of heavy metal concentrations in 

the three lakes 
 

表 4  重金属含量平均值 
                                   Table 4  Average heavy metal concentrations                           (mg·L–1) 

采样湖泊 Al Ba Sr Ag As 
H 0.009±0.003a 0.049±0.017a 1.695±0.336a 0.000±0.000a 0.002±0.000b 
X 0.013±0.002a 0.099±0.005a 0.675±0.011b 0.000±0.000a 0.002±0.000b 
N 0.016±0.001a 0.101±0.001a 0.325±0.004c 0.000±0.000a 0.012±0.000a 

 

Cd Cr Fe Mn Pb Co 
0.000±0.000a 0.000±0.000a 0.014±0.001b 0.051 5±0.037 0a 0.000±0.000a 0.000±0.000a 
0.000±0.000a 0.000±0.000a 0.006±0.000c 0.004 0±0.002 0c 0.000±0.000a 0.000±0.000a 
0.000±0.000a 0.000±0.000a 0.028±0.002a 0.011 0±0.001 0b 0.000±0.000a 0.000±0.000a 

 

Cu Li Ni Se Zn 
0.001±0.001a 0.368±0.071a 0.001 5±0.000 0a 0.000±0.000a 0.000±0.000a 
0.001±0.000a 0.030±0.001c 0.000 0±0.000 0b 0.000±0.000a 0.000±0.000a 
0.000±0.000a 0.065±0.001b 0.001 0±0.000 0a 0.000±0.000a 0.000±0.000a 
注：同列数据不同小写字母表示差异显著（P＜0.01）。数据来源于本课题组前期试验结果 [17]。 

 
表 5  化学污染综合指数 

Table 5  Composite index of chemical pollution 
地点 综合指数 污染程度 

尾矿景观湖 2.74 中度污染 
小白河 2.22 中度污染 
南海湖 2.63 中度污染 

 

2.5  水体微生物与环境因子的关系 
3 个湖泊水体微生物与环境因子的 Pearson 相

关性分析结果见图 7。尾矿景观湖水体中，细菌

Proteobacteria、Bacteroidota 及真菌 unclassified_k_ 
Fungi、Chytridiomycota、Ascomycota、Basidiomycota
与环境因子的关系一致，表现为与 BOD5、EC、TDS、
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SD、Cl-呈极显著负相关，与 TP、NH4+-N、pH、DO、

Na+、Mg2+、SO42-、HCO3-呈极显著正相关；细菌

Actinobacteriota、Cyanobacteria、Verrucomicrobiota、
Chloroflexi、others 及真菌 Rozellomycota、others 则

与 BOD5、EC、TDS、SD、Cl-呈极显著正相关，与

TP、NH4+-N、pH、DO、Na+、Mg2+、SO42-、HCO3-

呈极显著负相关。 
 

 
（a）细菌差异分析；（b）细菌相对丰度；（c）真菌差异分析；（d）真菌相对丰度。 

图 5  3 个湖泊微生物群落门水平相对丰度及差异性分析 
Figure 5  Analysis of the relative abundance and diversity of microbial communities at the three lakes at the phylum level 

 

表 6 3 个湖泊微生物群落 α多样性指数 
Table 6  α-Diversity indices of microbial communities at the three lakes 

类型 地点 ACE 指数 Chao 指数 Coverage 
指数 

Shannon 
指数 

Simpson 
指数 Sobs 指数 

细菌 尾矿景观湖 738.46±149.11a 742.91±153.32a 1.00±0.00a 3.99±0.35ab 0.21±0.03a 660.50±150.50a 
小白河 719.40±127.83a 724.98±134.03a 1.00±0.00a 3.85±0.26b 0.08±0.02a 538.00±97.00a 
南海湖 712.13±34.76a 726.58±22.87a 1.00±0.00a 4.52±0.19a 0.08±0.01a 616.50±33.50a 

真菌 尾矿景观湖 238.23±69.55a 236.89±69.66a 1.00±0.00c 2.54±0.40b 0.21±0.11a 222.50±77.50a 
小白河 286.51±35.84a 285.80±35.66a 1.00±0.00a 3.77±0.42a 0.08±0.04a 284.50±36.50a 
南海湖 280.76±24.09a 285.38±28.62a 1.00±0.00b 3.53±0.36ab 0.08±0.04a 272.00±27.00a 

注：同列数据后不同小写字母表示差异显著（P＜0.05）。 
 

小 白 河 水 体 中 ， 细 菌 Proteobacteria 、

Actinobacteriota 、 Verrucomicrobiota 及 真 菌

unclassified_k_Fungi 、 Ascomycota 、 Basidiomycota
的丰度与 BOD5、COD、TP、Chl-a、pH、EC、DO、

TDS、Mg2+呈极显著负相关，与 SD、Na+、Ca2+、

K+、SO42-呈极显著正相关；细菌 Cyanobacteria、
Chloroflexi 及其他类群的 Pearson 相关性分析结果显

示，其与 BOD5、COD、TP、Chl-a、pH、EC、DO、

TDS、Mg2+呈极显著正相关，与 SD、Na+、Ca2+、

K+、SO42-呈极显著负相关。细菌 Bacteroidota 和真菌

Chytridiomycota 的生物量受少数环境因子调控，二

者均与 NH4+-N 呈极显著负相关，与 HCO3-呈极显著

正相关；而真菌 Rozellomycota 的生物量与 NH4+-N
呈极显著正相关，与 HCO3-呈极显著负相关。 

南海湖水体中壶菌门（Chytridiomycota）真菌

的分布受多个环境因子的显著调控。K+浓度与细菌
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变形菌门（Proteobacteria）、绿弯菌门（Chloroflexi）
的相对丰度呈极显著正相关，与未分类真菌

（unclassified_k_Fungi）的相对丰度呈极显著负相

关，表明 K+可能是影响该微生物群落分布的重要环

境协变量。其他环境因子虽与微生物群落存在不同

程度的相关性，但均无统计学显著性。 

 
（a）细菌群落属水平差异分析；（b）细菌群落属水平相对丰度；（c）真菌群落属水平差异分析；（d）真菌群落属水

平相对丰度。 
图 6  不同采样点微生物群落属水平相对丰度及差异性分析 

Figure 6  Analysis of relative abundance and diversity of microbial communities at different sampling points at the genus level 

 
（a）尾矿景观湖；（b）小白河；（c）南海湖。 

图 7  3 个湖泊微生物群落门水平生物量与环境因子的 Pearson 相关性分析 
Figure 7  Pearson correlation analysis between phylum-level microbial community biomass and environmental factors in three lakes 

 

基于Pearson相关性分析筛选出的极显著相关环

境因子，分别对 3 个湖泊水体微生物群落进行 RDA
排序。结果显示，尾矿景观湖 RDA1 的解释率为

95.68%，RDA2 的解释率为 4.32%，SO42-、Cl-、BOD5

和 DO 是影响该湖微生物群落的关键环境因子；小白

河 RDA1 的解释率为 67.04%，RDA2 的解释率为
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32.96%，SO42-、pH、TP 和 EC 是关键环境因子；南

海湖 RDA1 的解释率为 89.80%，RDA2 的解释率为

10.20%，BOD5、COD、TP、Chl-a、NH4+-N、EC、

DO、TDS、SD、Na、SO42-和 Cl-均为关键环境因子。

3 个湖泊水体微生物群落与水质指标的 RDA 排序见

图 8。 

 
（a）尾矿景观湖；（b）小白河；（c）南海湖。 

图 8  3 个湖泊微生物群落与水质指标的 RDA 排序图 
Figure 8  RDA ordination diagram of microorganism and water quality index in three lakes 

 

3  讨论 
3.1  水质理化指标特征 

3 个湖泊水体均呈弱碱性，透明度是影响水质

关键因素之一，在春夏两季为第二大贡献因子[17]。

调查发现，EC、TDS 均表现为尾矿景观湖＞南海湖

＞小白河，说明尾矿景观湖含有更多的溶解性物质，

与已有研究结果一致[25]。微生物分解水体有机物是

一个耗氧过程[26-27]，尾矿景观湖 BOD5 值高于其他

两个样点，这可能与景观湖为封闭水体，死亡的植

物及其他生物体在水体中分解，同时缺乏水体流动

和物质交换有关。包头市于 1985 年将南海公园与鱼

种站结合，并将其功能定位为“以旅游为主、养殖

为辅”，年客流量达 40 余万人次；南海湖 NH4+-N
含量显著高于小白河和尾矿景观湖，推测与旅游及

渔业养殖等人为干扰有关，这也对微生物多样性和

丰度的变化产生了重要影响[28]。3 个湖泊水体的

COD 值无显著差异；叶绿素 a 浓度表现为小白河＝

南海湖＞尾矿景观湖，但 DO 与 Chl-a 未表现出同

步趋势，而是表现为尾矿景观湖＝南海湖＞小白河。

微囊藻光合效率低且易形成表面浮膜，阻碍氧气溶

解，可导致 DO 与叶绿素 a 浓度背离[29]；硝化细菌

氧化氨氮的过程会大量耗氧[30]，抵消藻类产氧效

应；此外，高温、强风等环境因素也会影响水体 DO
值，可能也是导致该现象的原因之一[31]。水体阴阳

离子测定结果显示，3 个湖泊水体中均以 Na+、Mg2+

和 Ca2+为主要阳离子，与 2016 年天津市 5 个水体

阳离子的研究结果相似[32]；Na+、K+、Mg2+和 Ca2+

是天然水中常见的主要阳离子，易形成高溶解度盐

类[33]，且能稳定存在于水中并进行长距离迁移[34]。

水体阴离子组成表现为：尾矿景观湖以 SO42-为主，

南海湖以 Cl-为主，小白河以 HCO3-和 Cl-为主。矿

石中硫化矿物经空气和水氧化，生成硫酸盐并释放

H+，酸性环境又会溶解尾矿中的其他矿物，进一步

释放 SO42-[35]，这是导致尾矿景观湖与其他两湖阴离

子组成产生差异的主要原因。3 个湖泊水体化学污

染指数均表现为中度污染；尾矿景观湖虽部分指标

相对较高，但综合污染指数处于中度污染水平，可

能与既有治理和管理措施有关，其实际修复效果仍

需长期监测验证。 
3.2  水体微生物多样性 

扩增子测序改变了微生物生态学研究范式，很

大程度上克服了传统研究中微生物分离鉴定困难的

问题。该技术以较高分辨率、功能导向的方式，揭

示了低丰度及复杂微生物群落的组成、功能、动态

及其与环境的互作机制，是探索“微生物暗物质”、

挖掘生物资源、理解健康和疾病机制的强大工    
具[36-37]。测序结果显示，尽管水体细菌群落 Shannon
指数指示南海湖多样性最高、小白河最低，且其他

指数在 3 个湖泊之间差异不显著，α 多样性反映的

多样性和丰富度呈现南海湖＞尾矿景观湖＞小白河

的趋势。王高皓等曾指出，煤层水 pH 降低可促进

细菌群落多样性升高；当 Cl-＜905 mg·L–1、SO42-

＜1 974 mg·L–1 时，细菌群落的多样性和丰度与其

浓度呈正相关；而当 Ca2+质量浓度为 5.6～411.0 
mg·L–1、Mg2+质量浓度为 30.3～697.0 mg·L–1 时，

阳离子对微生物的细胞运动、胞内运输、分泌与囊

泡运输以及无机离子转运产生了抑制作用[38]。此

外，水体 COD 与能量转化及碳循环显著正相关；

高 COD 反映有机质丰富，可增强微生物对碳循环
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的参与，与尾矿景观湖含有较高阴阳离子及有机质

的结果一致。真菌 α 多样性中，除 Coverage 和

Shannon 指数外，其他指数在 3 个湖泊样地间差异

不显著（P＞0.05），整体呈现为小白河＞南海湖＞

尾矿景观湖。霍亚楠等对高寒矿区土壤的研究表明，

细菌是尾矿微生物多样性和丰富度较高的主要贡献

者[39]，这与本研究中尾矿景观湖真菌多样性较低的

结果一致。 
变形菌门（Proteobacteria）是细菌界最大、多

样性最丰富的门，适应性强，分布广泛。蒋利进等

研究发现其为患病翘嘴鳜养殖池塘中的绝对优势菌

门[40]，与本研究结果一致。对尾矿景观湖水体微生

物 的 扩 增 子 测 序 分 析 发 现 ， 水 体 中 的

Hydrogenophaga 对硫酸根具有较强耐受性，可用于

生物降解固体废物[41]，这与尾矿景观湖水体中含有

大 量 硫 酸 根 的 特 征 相 符 。 放 线 菌 门

（Actinobacteriota）是土壤中最丰富和最具活性的

细菌类群之一，尤其在有机质丰富、排水良好的中

性或微碱性土壤中含量较高；有研究表明其可能是

淡水浮游细菌中最丰富的类群之一[42-43]。本研究中，

Actinobacteriota 在小白河的相对丰度显著高于另两

湖（P＜0.05）。hgcI_clade（Actinobacteriota）是小

白河的优势属，丰度显著高于其他两湖，间接表明

小白河水体流动性较好，且丰富的有机质为

Actinobacteriota 的生存提供了有利条件。此外，

Actinobacteriota 可通过耦合微生物代谢增强系统稳

定性，同步实现化学除磷与生物脱氮的协同强    
化[44]。南海湖 Chloroflexi 相对丰度显著高于小白河

和尾矿景观湖（P＜0.05），其在分解污泥复杂有机

物方面起关键作用，指示南海湖存在较复杂的有机

物污染 [45]。真菌群落方面，unclassified_k__Fungi
在尾矿景观湖和南海湖的相对丰度高于小白河，

Chytridiomycota 相对丰度特征为小白河较高、其他

两湖较低；Bacteroidota 只在南海湖水体中作为优势

菌门。unclassified_k_Fungi 和 Chytridiomycota 在 3
个湖泊样地的相对丰度差异极显著（P＜0.01），

Rozellomycota 相对丰度差异显著（P＜0.05），反

映了 3 个湖泊生境条件的差异。 
3.3  水体微生物与环境的关系 

3 个湖泊水体微生物与环境因子的 Pearson 相

关性分析结果显示，环境因子对微生物群落的影响

强度依次为尾矿景观湖＞小白河＞南海湖，表明尾

矿景观湖内部环境对微生物种类组成起决定性作

用。在尾矿景观湖中，Proteobacteria、Bacteroidota
及 unclassified_k_Fungi 等核心优势类群与 TP、

NH4+-N、pH、DO、Na+、Mg2+、SO42-、HCO3-呈极

显著正相关，与 BOD5、EC、TDS、SD、Cl-呈极显

著负相关。该类群多为化能自养或兼性异养型，适

应尾矿高盐、高硫、高氮磷的极端环境，可利用

SO42-、HCO3-作为电子受体或碳源，通过硫、氮循

环代谢适应胁迫；同时其代谢活动可提升 DO、稳

定 pH ，形成“环境 - 菌群”正向反馈 [46] 。

Actinobacteriota、Cyanobacteria、Rozellomycota 等

耐受型菌群的响应模式相反，偏好高 BOD5、高盐

度及低营养环境，通过与优势菌群的生态位分化维

持群落稳定，该结果与张海涛等关于我国煤矿矿井

水微生物群落特征及其驱动机制的研究结果一   
致[47]。SO42-、Cl-、BOD5、DO 作为核心驱动因子，

分别调控硫循环菌群、耐盐菌群筛选、异养菌群丰

度及好氧/厌氧代谢路径[48]。偏碱性 pH 适配嗜碱菌

群，高浓度 TP、NH4+-N 为优势菌群提供底物，促

进其增殖并强化环境响应 [49]。在小白河中，

Proteobacteria、Actinobacteriota 及 unclassified_k_ 
Fungi 等与 SD、Na+、Ca2+、K+、SO42-呈极显著正

相关，与 BOD5、COD、TP、Chl-a、pH、EC、DO、

TDS、Mg2+呈极显著负相关；这些类群多为清水型

及耐盐/耐碱菌群，适应较低营养盐、高透明度水环

境。Cyanobacteria、Chloroflexi 等的响应模式与之

相反，偏好高有机污染、高营养盐及低透明度环境，

属 于 富 营 养 化 指 示 菌 群 。 Bacteroidota 、

Chytridiomycota 及 Rozellomycota 主要受 NH4+-N、

HCO3- 调 控 并 参 与 氮 循 环 ； 刘 旭 等 [50] 指 出

AOA-MCBR 体系菌株可实现碳、氮、磷污染物的

同步高效去除，Song 等[51]发现 Bacteroidota 对水体

氮元素变化敏感，均与本研究结果一致。在小白河

中，SO42-仍具驱动作用但强度低于尾矿景观湖；pH、

TP 调控营养盐循环与菌群代谢；EC 反映盐度干扰。

整体而言，小白河环境胁迫弱于尾矿景观湖，菌群

响应更为温和。在南海湖中，Chytridiomycota 为广

谱耐受型，受多种环境因子显著调控，可适应富营

养化、盐度与有机污染的复合胁迫。K+对菌群具有

特异性调控作用，显著正向影响 Proteobacteria、
Chloroflexi，极显著负向调控 unclassified_k_Fungi，
反映了离子平衡对菌群的精准筛选及寒旱区湖泊离

子特征的独特影响。Liu 等[52]发现生产居住区及旅

游区沉积物和水体中的 ARGs 丰度显著高于自然

区，且 Chloroflexi 是 ARGs 的主要宿主，这解释了

南海湖中 Chloroflexi 大量富集的原因。其他菌群与

环境因子相关性不显著，表明其群落构建更依赖竞

争、共生等生物互作，而非单一环境因子驱动。研
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究表明细菌胞外聚合物（EPS）可增加土壤中 Cu、
Cd 分布区 Proteobacteria、Chloroflexi 的丰度[53]，据

此推测南海湖水体环境中EPS的存在可能促进了相

关菌群的富集。 
分析发现，尾矿景观湖微生物群落受多因子显

著调控。一方面，尾矿大多具有高盐、高硫等极端

环境特征，多重胁迫同时作用对微生物形成强筛选

压力，菌群必须精准响应环境因子以维持生存[54]；

另一方面，尾矿区生态系统尚处于初级演替阶段，

生物多样性低且食物网结构简单，缺乏水生植物和

大型动物等缓冲生物，环境因子的微小波动可直接

传递至微生物群落，因缺少中间环节的削弱作用，

导致菌群与环境因子的相关性被放大[55-56]。此外，

尾矿景观湖优势菌群 Hydrogenophaga 属于功能特

化型类群，其代谢途径与硫、氮、碳循环深度耦合，

直接依赖 SO42-、NH4+-N、DO 等环境因子作为底物

或电子受体[57]。环境因子的变化直接影响该菌群的

代谢效率与丰度，形成“因子-代谢-丰度”的强关

联机制，故呈现极显著相关性。张泽晗等[58]的研究

也表明，硫污染程度越高，硫氧化菌的调控作用越

显著。Hydrogenophaga 作为尾矿景观湖的优势类

群，可能通过代谢通路还原硫酸盐，促进 S、N、C
元素循环，降低硫化物毒性并提升氮磷去除率，从

而改善水体状态[57]；同时，该菌群凭借其硫酸盐耐

受性在尾矿景观湖中占据核心生态位，与其他菌群

形成共生关系以稳定群落结构[59]，进而抵御环境波

动，防止生态系统崩溃。 
本研究未测定重金属生物可利用态，且未开展

现场原位培养试验，因此不能准确反映重金属元素

的化学形态特征和实际生态效应，后续研究可结合

鸟枪法宏基因组测序，进一步解析微生物群落的功

能潜能。 

4  结论 

尾矿景观湖 TDS、EC 值显著高于小白河与南

海湖，细菌多样性表现为南海湖＞尾矿景观湖＞小

白河，真核微生物多样性表现为小白河＞南海湖＞

尾矿景观湖。水体微生物群落主要受 SO42-、Cl-、

BOD5和 DO 的显著影响。化学污染综合指数显示 3
个湖泊水体均为中度污染，且均具有盐碱水体的典

型特征，存在大量耐盐碱菌群。 
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