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引黄入晋工程对汾河水体细菌群落的影响

许少颖，任衍敏，李君剑*

山西大学  黄土高原研究所，山西  太原  030006

摘 要：引黄入晋工程是缓解山西水资源短缺、改善生态环境的重要战略举措。细菌群落在维持水质稳定中作用

关键，但其在引水干扰下的动态变化机制尚不清晰。本研究于间歇期与引水期通过 16S rRNA 基因高通量测序技

术，分别在汾河受水与未受水河段进行监测，进而分析引黄入晋对汾河水体细菌群落组成及构建机制的变化。结

果表明，引水期细菌 α 多样性显著提升，β 多样性差异加大，受水区变化幅度显著高于未受水区，表明引水已成为驱

动群落重塑的重要外部扰动。群落组成方面，间歇期以 Proteobacteria（变形菌门）和 Bacteroidota（拟杆菌门）为主；

引水期 Actinobacteriota（放线菌门）在受水段快速升高（15. 97%—36. 00%），部分稀有类群短期跃升，反映外源水输

入改变了生态位格局并促进稀有群落扩散定殖。网络分析表明，引水增强了群落复杂性与模块化，稀有类群在维

持网络稳定性中发挥核心作用。细菌群落与环境地理因子关系表明，NO₃⁻-N、DOC 和导电率是主要驱动变量，但

引水削弱了环境梯度与地理隔离效应，导致随机过程在群落组装中的贡献上升。βNTI 揭示，引水使群落构建由确

定性向随机性机制转变，温度及营养盐变化是关键因素。本研究从微生物视角揭示了跨流域引水对河流生态系统

的深远影响，为区域生态调控与水质管理提供科学参考。
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Effect of the Yellow River diversion project on bacterial community 
in the Fenhe River
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Abstract：The Yellow River Diversion project into Shanxi is a strategic initiative to alleviate water scarcity and 
improve the ecological environment in Shanxi Province.  Bacterial communities play a crucial role in maintaining 
water quality stability， yet their dynamic responses to water diversion remain unclear.  In this study， we em⁃
ployed 16S rRNA high-throughput sequencing during both the non-diversion and diversion periods to monitor 
bacterial communities in diverted and non-diverted sections of the Fenhe River， aiming to elucidate the effects 
of the diversion on community composition and assembly processes.  The results showed that bacterial α-diver⁃
sity increased significantly during diversion， while β -diversity differences were amplified， with more pro⁃
nounced shifts in diverted than in non-diverted sections， indicating that diversion has become a major external 
driver of community restructuring.  In terms of composition， proteobacteria and bacteroidota dominated during 
the non-diversion period， whereas actinobacteriota rapidly increased in diverted sections during diversion 
（15. 97%—36. 00%）.  Additionally， some rare taxa exhibited short-term blooms， reflecting altered ecological 
niche patterns and enhanced dispersal and colonization of rare taxa triggered by exogenous water input.  Network 
analysis revealed that diversion enhanced community complexity and modularity， with rare taxa serving as key⁃
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stone groups in maintaining network stability.  Correlation analysis indicated that NO ₃⁻-N， DOC， and conduc⁃
tivity were the main environmental drivers； however， diversion weakened the effects of environmental gradients 
and geographic isolation， thereby increasing the role of stochastic processes in community assembly.  βNTI fur⁃
ther demonstrated a shift from deterministic to stochastic assembly mechanisms under diversion， primarily influ⁃
enced by temperature and nutrient variations.  This study reveals from the microbial perspective the profound 
ecological impacts of cross-basin water diversion on river ecosystems and provides scientific reference for the 
ecological regulation and water quality management in the region.
Keywords：the Yellow River diversion； the Fenhe River； bacterial community； microbial diversity

0　引言

跨流域调水工程作为缓解水资源时空分布不均

的重要手段，在我国水资源调配与区域生态安全中

发挥着关键作用。引黄入晋工程是国家“南水北调”

总体战略下的重点工程之一，通过将黄河水调入山

西中部缺水地区，有效缓解了区域水资源短缺、保障

了城市供水及农业灌溉等需求［1］。然而，随着调水

规模和频次的不断提升，调水工程对受水区域水体

理化性质、水动力过程及生态系统结构与功能的影

响亦日益受到关注［2］。在此背景下，厘清调水工程

对受纳水体生态系统的响应机制，尤其是水体微生

物组成和功能的变化规律，已成为亟需深入研究的

问题。

水体细菌微生物是水生态系统中最活跃、最基

础的组成部分，广泛参与碳、氮、磷等元素的循环与

污染物降解，在维持水体生态功能和水质稳定中起

着不可替代的作用［3-4］。作为生态系统早期响应的

“指示器”，微生物群落对水文扰动、污染输入及营养

盐变化高度敏感，因此被广泛应用于评估水体生态

状态变化［5］。已有研究表明，大型调水行为可能通

过改变水体理化条件、水动力结构及微生物扩散格

局，显著影响水体细菌群落的多样性、结构组成及构

建机制［6-7］。尽管如此，当前关于跨流域调水背景

下，尤其是引黄入晋工程对受水河流细菌群落的系

统研究仍较为有限。

基于此，本文以汾河典型河段为研究对象，利用

16S rRNA 基因高通量测序技术，从引黄前（引水间

歇期）与引黄后（引水期）两个阶段，系统分析水体细

菌微生物群落的组成特征与演变规律。具体研究内

容包括：（1）引水前后汾河细菌群落的组成结构、多

样性变化；（2）影响群落结构变化的关键环境因子；

（3）调水前后群落构建过程的主导机制转换及其潜

在影响因素。本研究旨在揭示跨流域调水条件下河

流细菌群落的生态响应模式，为调水工程背景下的水

体生态健康评估与微生物功能管理提供科学依据。

1　材料与方法

1. 1　样品收集和环境因素分析

本研究于 2023 年 7 月（间歇期）和 10 月（引黄

期）在汾河未受河水段（芦芽山汾河源头 FH1、头马

营村 FH2）和受水段（马头山村 FH3、魏家坪村 FH4
和丰润村 FH5）共布置 5 个采样点（图 1）。每个采样

点设置 3 组平行样，使用无菌水样袋采集 2 L 的 0~
0. 5 m 水样，避光保存在 4 ℃恒温箱中，尽快转移到实

验室。在实验室，将水样分为两份，一份通过 0. 22 μm
滤膜过滤，存放在-80 ℃冰箱中备用，以便进行细菌

微生物分析；一份进行水体理化性质分析。

采集样品时，使用便携式多普勒流量计（DPL-
LS12）和 HACH HQ30d 便携式流量计（HACH 公

司，Loveland，CO，USA）原位测量水温（Tw）、pH 值、

电导率（Electrical Conductivity，EC）、氧化还原电位

（Oxidation-Reduction Potential，ORP）和溶解氧（Dis⁃
solved Oxygen，DO）。水样经过 0. 45 μm 的滤膜过滤

后，使用 TOC 分析仪进行测定溶解性有机碳（Dis⁃
solved Organic Carbon，DOC）。按标准方法（APHA，

2005）测定铵态氮（NH4
+-N）、硝态氮（NO3

−-N）

和亚硝态氮（NO2
−-N）。

1. 2　DNA提取、PCR扩增与测序

从各采样点水样中使用商业化试剂盒（Omega，
USA）提取细菌基因组 DNA，并通过 Nanodrop One
（Thermo Fisher Scientific，USA）检测纯度与浓度。以

DNA 为模板，采用特异性引物（F：GCGGTAATTC
CAGCTCCAA，R：AATCCRAGAATTTCACCTCT）

扩增 16S rRNA基因特定区域（约 290—310 bp），PCR
产物经琼脂糖凝胶电泳检测后纯化回收。合格产物

定量混合后，利用 ALFA-SEQ DNA Library Prep 
Kit（Magigene，China）构建文库，经 Qsep400 与 Qu⁃
bit 4. 0 评估质量与浓度，最终在 Illumina PE250 平

台进行双端测序。
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1. 3　数据分析

所有统计分析均在 R 平台（version 4. 4. 3）中完

成。细菌群落的 α 多样性（Shannon 和 Chao1 指数）

及 β 多样性（Bray-Curtis 距离）通过 vegan 包计算［8］。

群落结构差异采用非度量多维尺度分析（Non-metric 
Multidimensional Scaling，NMDS）结合置换多元方差

分析（Permutational Multivariate Analysis of Variance，
PERMANOVA）进行检验［9］。物种间潜在相互作用

通过基于 Spearman 相关性的共现网络分析［10］，并

利用 Gephi（v0. 10. 1）计算网络的度数、平均路径长

度和模块度等拓扑参数［11］，评估引水对网络复杂性

与稳定性的影响。环境因子与群落分布的关系采用

Bray-Curtis 相似性、欧氏距离及地理距离计算［12］，

并通过 Mantel 与 partial Mantel 检验评估其相关性。

空间因子利用主坐标邻接矩阵（Principal Coordi⁃
nates of Neighbour Matrices，PCNM）生成，结合变

异分解分析（Variation Partitioning Analysis，VPA）

定量区分环境与空间因子的相对贡献［13-14］。冗余分

析（Redundancy Analysis，RDA）用于解析群落结构

与环境因子的相关性［15-16］，同时基于随机森林模型

识别关键驱动因子［17］。为揭示群落构建机制，采用

β 最近亲指数（βNTI）与 Raup-Crick 指数（RCbray）
对群落组装过程进行定量［18］。其中 |βNTI|>2 表明

受确定性过程主导（环境筛选或竞争），|βNTI|<2 时

结合 RCbray 判定随机过程（漂变或扩散限制）。此

外，通过相关性分析评估 βNTI 与环境因子、空间变

量的关系，并利用 ggplot2 绘制拟合曲线和显著性结

果，以探讨引水扰动下群落组装机制的转变。

2　结果与讨论

2. 1　引黄对细菌群落多样性的影响

NMDS与 PERMANOVA 分析结果表明（图 2a—
图 2c），无论在引水期还是间歇期，汾河细菌群落

在不同采样点间均存在显著差异（P=0. 001），且
受水区（FH3–FH5）的群落变化幅度显著高于非

受水区（FH1—FH2）（PERMANOVA：F=55. 932 
vs.  F=8. 729）。这说明引黄活动在空间尺度上

显著重塑了细菌群落的 β 多样性，成为驱动群落

结构分化的重要外部干扰因子［6，19］。相较于间歇

期群落分布较为集中，引水期群落结构表现出更

强的异质性，主要归因于黄河水输入带来的外源

细菌、营养盐及理化条件变化，从而加速了群落对

图 1　采样区域示意图

Figure 1　Schematic of the sampling area
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环境的响应［20］。相关研究也发现，跨流域引水可

能因输入水源差异、环境扰动和微生物迁移等因

素，诱导细菌群落结构在短期内出现空间分异

增强［21-22］。

与此同时，α多样性在引水期亦显著提升（图 2c—
图 2e）。结果显示，Shannon 指数和 Chao1 丰度在引

水期均显著高于间歇期（P<0. 001），其中受水河段

的多样性提升明显（Shannon 指数由约 2. 8 至 5. 0 以

上，Chao1 丰度由约 1 300 至 3 500 以上）。这一结果

表明，外源水体输入不仅增强了群落结构的空间分

异，还显著地促进了物种多样性和丰富度的增加。

非受水区也呈现出一定程度的多样性提升，可能与

水体扩散和微生物迁移效应有关。已有研究指出，

引水过程常伴随营养盐、有机质及外源微生物的输

入，显著改变本地群落组成［23-24］。此外，研究还表明

水文连通性是调控微生物群落组成和功能潜力的重

要因素［25］。

整体而言，引黄入晋工程通过外源菌群与营养

盐的输入，显著提升了汾河水体细菌群落的 α 多样

性和 β 多样性，促进了群落的重组与异质化。这种

多样性提升在一定程度上可能增强系统的功能潜

力，如有机物降解与营养转化能力［26］；但同时也存

在外源菌入侵和本地群落稳定性下降的潜在风险。

因此，应在调水工程的生态评估中兼顾其促进效益

与生态风险，特别关注微生物群落多样性变化对水

体功能稳定性的长远影响。

2. 2　引黄对细菌群落物种组成和网络特征的影响

图 3a—图 3b 显示了间歇期与引水期汾河不同

采样点细菌群落在门水平的相对丰度变化。结果表

明，引水显著改变了细菌群落组成，尤其在受水段

（FH3—FH5）表现出明显的群落重塑。间歇期以  
Proteobacteria（变 形 菌 门）（26. 64%—50. 97%）与  
Bacteroidota（拟杆菌门）（37. 29%—63. 82%）为优

势菌门，点位间差异较小，说明此阶段水体环境相对

均衡。而在引水期，Actinobacteriota（放线菌门）在

FH3―FH5 显著升高（15. 97%—36. 00%），成为新

的优势类群，显示外源水输入重塑了生态位结构。

该类群广泛参与有机物降解与营养物质转化，并具

有显著的营养适应性；如 Sporichthyaceae（鱼孢菌

科）（Actinobacteriota）能在高氮环境下利用多种碳

图 2　间歇期（a）与引黄期（b）水体细菌群落的 NMDS分析；间歇期与引黄期受水区、非受水区 PERMANOVA分析（c）；间歇

期与引黄期水体细菌群落的 Shannon指数（d）和 Chao1指数（e）
Figure 2　NMDS analysis of water bacterial communities during the intermittent period （a） and the Yellow River diversion 
period （b）； PERMANOVA analysis of water-receiving and non-water-receiving areas during the intermittent and Yellow 

River diversion periods （c）； Shannon index （d） and Chao1 index （e） of water bacterial communities during the 
intermittent period and the Yellow River diversion period
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水化合物和亚硝酸盐，是维持系统稳定的重要类

群［27］。同时，流域研究亦表明 Actinobacteriota 与 Pro⁃
teobacteria、Bacteroidota 共同构成优势菌门，其代谢

多样性有助于推动物质循环［28］。

此外，引水期稀有类群如 Chloroflexota（绿弯菌

门）（0. 33%）、Deinococcota（奇异球菌门）（0. 04%）、

Elusimicrobiota（迷踪菌门）（0. 03%）在 FH2 与 FH3
出现短期跃升，丰度显著高于间歇期，说明部分稀有

菌群对水文扰动高度敏感，能够快速响应环境变化

并在新生态位中扩散定殖。这一现象支持了稀有生

物群落作为生态扰动早期响应指示器的观点［29］。

与此同时，引水期 FH3—FH5 间群落差异显著增

强，相较于间歇期的趋同格局，更加凸显出水体扰动

带来的空间梯度效应。这种差异说明外源水的输入

增加了群落构建的不确定性，使得群落在不同点位

表现出更强的多样化响应［30］。

为进一步揭示群落交互模式，本文构建了间歇

期与引水期的细菌共现网络（图 3c—图 3d）。结果

显示，引水期网络节点数和边数大幅上升，网络平均

度由 4. 019 增至 5. 225，表明微生物潜在的协作与竞

争关系更为紧密［10，31］。尽管网络密度略有下降，但平

均路径长度增加，模块化系数由 0. 839 升至 0. 935，
反映群落结构更具层级性和功能分工，可能通过形

成多个相对独立的子模块来提升系统冗余度与生态

稳定性［32-33］。在群落类型贡献上，稀有群落（RT）在

两期均占据主导，其在引水期节点占比进一步上升

（>92%），说明其对网络稳定性至关重要。这一发

现与 Banerjee 关于稀有群落可作为网络“生态支点”

的结论一致［34］。而丰富群落（AT）节点占比略降，

可能因其生态功能趋于稳定，更倾向于融合入网络

核心模块之中［10］。

综上，引黄入晋工程通过外源菌群和水文扰

动共同作用，不仅重塑了细菌群落物种组成，促进

了新优势类群和稀有群落的扩张，还增强了群落

间的交互复杂度与结构分化。这种双重影响既可

能提升水体功能潜力与生态稳定性，也可能改变

原 有 群 落 格 局 ，需 在 调 水 生 态 效 应 评 估 中 予 以

关注。

2. 3　群落变异驱动因素探究

RDA 分析结果（图 4a—图 4b）显示，引水前后

细菌群落均显著受环境与地理因子影响（Permuta⁃
tion test，P=0. 001），但驱动效应存在差异。间歇

期，NO₃⁻-N、DOC、DO、pH 及地理变量 PCNM1 为

显著因子（P<0. 05），其中 NO ₃⁻-N 与受水段样点

图 3　间歇期（a）与引黄期（b）细菌群落的物种组成；细菌群落间歇期（c）与引黄期（d）共现网络图

Figure 3　Species composition of bacterial communities during the intermittent period （a） and the water diversion period （b）； 
Co-occurrence networks of bacterial communities during the intermittent period （c） and the water diversion period （d）

135



新兴科学和技术趋势 2026 年  6 月

（FH3―FH5）相关性最强，表明在未引水条件下，局

地环境异质性与空间隔离共同驱动群落分布，这与

研究指出河流微生物群落在低扰动背景下常呈现

“空间-环境”双重控制模式相一致［35］。

相比之下，引水期群落结构与 NO₃⁻-N、NO₂⁻-N、

DO、DOC 和导电率等因子仍显著相关，但 RDA 第

一轴解释力下降，且样本在环境轴上的分布趋于集

中，反映出水体混合与营养梯度削弱了环境筛选作

用，群落结构更趋同质化。这与南水北调等大型调

水工程中观察到的“环境同质性增强—随机性过程

占优”的机制一致［36］。

Mantel分析进一步揭示了环境与空间因子的作

用差异（图 4c—图 4f）。间歇期群落相似性与地理距离

（r=-0. 66）的相关性略高于环境距离（r=-0. 65），说
明水体连通性弱、扩散受限时，地理隔离在群落装配

中更具影响力。此时，不同河段之间因水体连通性

弱，微生物扩散受限，群落装配主要受环境与空间双

重约束［37］。然而在引水期，二者相关性均显著下降

（环境 r=-0. 53；空间 r=-0. 29），表明调水通过使不

同河段间水体理化条件趋于一致以及增强水体连通

性，削弱了环境与空间对群落结构的约束，推动了群

落的趋同化［38-39］。

VPA 结果（图 4g—图 4h）亦支持这一趋势。间歇

期环境因子与空间因子的解释力分别为 0. 10和 0. 15，
而引水后环境因子仅微弱上升至 0. 13，空间因子明显

下降至 0. 05，总体解释力降低（0. 86 vs.  0. 82）。这表

明调水削弱了确定性过程的作用，使群落结构更多

受随机性过程（如漂变、扩散和中性过程）驱动［40］。

2. 4　群落构建及驱动因素探究

引水工程显著改变了细菌群落的构建过程。

图 4　间歇期（a）与引黄期（b）细菌群落冗余分析（RDA）；细菌群落地理距离（c：间歇期、e：引黄期）和环境距离（d：间歇期、f：
引黄期）与群落相似性的 Mantel分析；间歇期（g）与引黄期（h）细菌群落方差分解分析（VPA）

Figure 4　Redundancy analysis （RDA） of bacterial communities during the intermittent period （a） and the Yellow River 
diversion period （b）； Mantel analysis of bacterial community geographic distance （c： intermittent period， e： Yellow River 
diversion period） and environmental distance （d： intermittent period， f： Yellow River diversion period） with community 

similarity； Variance partitioning analysis （VPA） of bacterial communities during the intermittent period （g） and the 
Yellow River diversion period （h）
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βNTI 分析结果显示（图 5a），引黄期的 βNTI 值显著

低于间歇期（P<0. 001），表明随机过程在引水背景

下占据主导地位（|βNTI|<2），而间歇期则更受环境

筛选机制的影响。这与 Stegen 等的研究结果一

致［41］，即水文扰动会削弱环境筛选强度，从而促进

随机过程在微生物群落构建中的主导地位。进一步

的群落组装模式分析表明（图 5b），间歇期群落的构

建主要由“异质性选择（Variable selection）”和“生态

漂变（Ecological drift）”驱动，体现了环境差异所带

来的选择效应与随机更新的共同作用；而引水期则

以“限制性迁移（Dispersal limitation）”和“漂变”为

主，确定性过程比例明显下降。已有研究表明，在扰

动频繁的系统中，微生物群落往往更依赖扩散与漂

变等非确定性机制［42-43］。

随机森林（图 5c）与相关性分析（图 5d—图 5h）
进一步揭示了关键环境因子对群落构建的影响。水

温（11. 29%）、亚硝酸盐（9. 43%）、氧化还原电位

（4. 60%）和硝酸盐（3. 22%）是主要驱动因子。其

中，亚硝酸盐与 βNTI 显著正相关（R=0. 74，P=
2. 6×10-⁶），硝酸盐与 βNTI 显著负相关（R=-0. 44，
P=0. 014），说明氮素形态的变化，尤其是亚硝酸盐

的积累，可能削弱环境筛选稳定性并增强随机性［44］。

同时，水温升高显著促进了非确定性过程（R=

0. 66，P=6. 3×10-⁵），而温度波动则对微生物定殖

形成干扰［45-46］。此外，氧化还原电位与 βNTI呈负相关

（R=-0. 37，P=0. 045），表明在还原性增强条件下，环

境筛选作用减弱，生态漂变更易主导群落组装［47］。

3　结论

本研究基于 16S rRNA 基因高通量测序技术，

系统揭示了引黄入晋工程对汾河水体细菌群落多样

性、组成结构及构建机制的影响，结果表明跨流域引

图 5　间歇期与引黄期细菌群落 β-最近分类指数（βNTI）的比较（a）；细菌群落的构建过程（b）；群落构建变化的随机森林分析（c）；
单因子与 βNTI相关性分析（d—h）

Figure 5　Comparison of bacterial community β-nearest taxon index （βNTI） between the intermittent period and Yellow 
River diversion period （a）； bacterial community assembly process （b）； random forest analysis of changes in community 

assembly （c）； univariate correlation analysis with βNTI （d—h）
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水作为强烈的人为扰动，已成为驱动区域微生物群

落演变的重要外部因子。主要结论如下：

①引黄入晋工程显著提升了细菌群落的 α 多样

性，并重塑了 β 多样性格局，受水区群落变化幅度显

著高于未受水区，且引水期采样点间差异性增大，表

现出更强的空间异质性与分化。

②群落组成层面，引水改变了原有的优势菌门

格局。优势类群由 Proteobacteria 与 Bacteroidota 向

Actinobacteriota转变，提示外源水输入改变了生态位

结构与物质循环过程。部分稀有类群在引水期快速

跃升，显示其对扰动的敏感响应及作为早期生态指

示器的潜力。网络分析结果表明，引水增强了群落

的复杂性、连通性与模块化，稀有群落在维系网络稳

定性方面发挥了关键作用。

③引水前群落分布受环境与空间双重控制，引

水后水体条件趋于同质化，环境与空间因子的解释

力下降，随机性过程影响加大。NO₃⁻-N、DOC 和导

电率等是群落结构的主要驱动因子。

④群落构建机制方面，βNTI分析揭示引水促进

了由确定性机制向随机性机制的转变。水温与关键

营养盐水平的改变是驱动这一转换的重要因素，可

能削弱群落生态功能的稳定性与适应性。

总体而言，大型水利工程通过改变水文条件与

环境异质性，调控了流域微生物群落的结构与构建

过程，进而对生态功能的稳定性产生潜在影响。
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