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密云水库入库河流水体总细菌和反硝化菌群落组成与结构
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(１．北京市水科学技术研究院,北京　１０００４８;

２．中国科学院重庆绿色智能技术研究院,水库水环境重点实验室,重庆　４００７１４)

摘要:研究密云水库入库河流水体中总细菌和反硝化菌的群落组成与差异性,为水库的安全管理与水质保障提供

基础数据和科学依据.选择对密云水库水质影响最大的５条入库河流(潮河、白河、清水河、对家河和白马关河),

对水体中的总细菌和氮循环功能微生物反硝化菌进行了聚合酶链式反应(PCR)扩增与高通量测序分析.５条入

库河流中全细菌主要隶属于６个门,而以Proteobacteria(变形菌门)为优势种群;反硝化菌在门水平的分布则相

对简单,主要以Proteobacteria和少量 Deferribacteres(脱铁杆菌门)构成.不同入库河流全细菌的群落结构具有

空间差异,其中水文特征较为接近的白河和潮河全细菌群落结构具有较高相似性,与其他３条入库河流群落差别

较大;水体中全细菌的Shannon多样性和Chao１丰富度均表现出较高水平.氮磷污染较重的对家河和潮河反硝

化菌群落结构比较类似,其他３条入库河流之间则相对分散;对家河全细菌和反硝化菌的多样性和丰富度表现出

较低水平.清水河水体中的全细菌和反硝化菌群落结构都较少受到已分析的环境因子影响,可能与该河道的人

工改造有关.河流水体中全细菌以及关键功能微生物群落特征受到河流的水文、形态和理化指标的综合影响,可
以作为水体环境与生态状况的重要指示项目,在今后的水库水环境保护与管理中应予以重视.
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　　河流水体中广泛分布着各类微生物,营养类型

多样、种类繁多、代谢极为活跃,在有机物的降解、生
源要素的转化等方面发挥关键作用(FuhrmanJA,

２００９).４０％的河流水质难以达到水环境标准是由

微生物所致(JamesE & MJoyce,２００４).目前已

知的氮素生物地球化学循环过程主要由微生物催化

完成(JettenMSM,２００８).其中,水体中氮素的生

物去除主要通过反硝化过程完成,反硝化细菌也成

为氮循环过程的重要模式微生物,常被用以指示生

境中氮循环过程的活性与强度(TiedjeJM,１９８８;

Reddy K W etal,１９８９;Burgin & Hamilton,

２００７).河流水体微生物的研究表明,微生物在河流

中的群落特征与所处环境的污染程度密切相关,其
中有机质和氮磷营养元素的分布不均衡、外界环境

条件的差异性是造成微生物群落不同的主要原因

(赵荫薇等,２０１３).另一方面,微生物的活动也可以

影响水体营养物质的分布及转化,因而河流生态系

统中微生物群落结构也可以成为水环境变化和演替

的重要标志(朱亮等,２０１３).
密云水库是北京最大的地表饮用水水源地,目

前库区大部分水质指标常年保持在地表水Ⅱ类标

准,而总氮指标在Ⅲ类左右(北京市水务局,２０１７).
密云水库蓄水量主要有３种补给途径:上游河流汇

入、降雨补给和南水北调水源回补,其中入库河流的

水量最大,其水质状况是影响密云水库水环境质量

的主要因素之一.目前,对于密云水库入库河流水

环境质量的监测集中于理化指标的分析(北京市水

务局,２０１７),水体微生物特征的分析相对匮乏.
对微生物的研究不管是监测范围 (原媛等,

２００７)还是技术手段(王敏等,２０１６)都无法与水体理

化指标的研究水平相比.本文通过高通量测序对密

云水库入库河流水体中总细菌和反硝化菌的群落组

成与差异性进行分析,同时结合水体理化性质进一

步研究水体中微生物群落结构与环境因子之间的关

联,探讨水体微生物群落所指示的环境压力,为密云

水库的安全管理与水质保障提供基础数据和科学依

据.



１　材料与方法

１．１　采样点布设与样品采集

依照密云水库主要入库河流的水量和污染特

征,本研究选择对水库水环境影响最大的５条河流,
分别是潮河、白河、清水河、对家河和白马关河,在入

库河口进行水样采集(图１).潮河和清水河位于密

云水库东北方向,而白马关河、白河和对家河位于水

库的西北方向.其中潮河和白河流域面积广,入库

水量较大;白马关河、对家河和清水河流域面积相对

较小,入库水量小.

图１　入库河流采样断面分布

Fig．１　Locationofthefivetributarysamplingstations
水样采集日期为２０１６年４月１９日.根据入库

河流水质和水文的日变化规律,白天５个时段自８
时开始每隔３h采集１次,夜晚０时与５时各采样１
次.每次采集水样５００mL并设置３个平行样,分
别分析其理化指标性质;所有时段所采集样品进行

混合后作为一个混合样进行分子生物学分析.

１．２　理化指标测试方法

pH、温度和溶解氧(DO)采用 YSI水质速测仪

现场测定.其他指标均采用«地表水环境质量标准»
(GB３８３８Ｇ２００２),其中总磷采用钼酸盐比色法,总氮

和硝酸盐氮采用过硫酸钾氧化法,亚硝态氮采用重

氮偶合法,氨氮采用纳氏试剂法,叶绿素a采用丙酮

溶解比色法,高锰酸盐指数采用酸性高锰酸钾氧化

法,总有机碳(TOC)采用燃烧氧化法,全盐量采用

重量法,总碱度采用酸碱指示剂滴定法,总硬度采用

乙二胺四乙酸二钠滴定法,氯离子采用硝酸银滴定

法.

１．３　分子生物学分析

水样使用０．２２μm 的醋酸纤维素微孔滤膜抽滤

后,采用 Omega水样 DNA 提取试剂盒(OMEGA,

USA)参照操作说明提取水样基因组 DNA.提取

的基因组DNA通过１％琼脂糖凝胶电泳进行检测,
并用 NanoVuePlus(GE,UK)超微量紫外分光光度

仪检测基因组DNA浓度.
针对细菌１６SrRNA基因的 V３ V４高变区和

反硝化菌的功能基因 nosZ 基因,分别使用带有

Barcode信息的引物对３３８F(５′ＧACTCCTACGGＧ
GAGGCAGCAGＧ３′)/８０６R (５′ＧGGACTACHＧ
VGGGTWTCTAATＧ３′)(MoriHFetal,２０１３)和

nosZＧF (５′ＧCGYTGTTCMTCGACAGCCAGＧ３′)/

nosZＧR(５′ＧCATGTGCAGNGCRTGGCAGAAＧ３′)
(RoschCetal,２００２)进行扩增.聚合酶链式反应

(PCR)的 ５０ μL 体 系 为:１０×Pyrobestbuffer
(Takara,Japan)５μL,dNTPs(２．５mM)４μL,PyＧ
robestDNA Polymerase(Takara,Japan)(２．５ U)

０．３μL,正反向引物(１０μM)各２μL,稀释 DNA 模

板２μL,双蒸水补足至５０μL.扩增条件为:９５℃预

变性５min;９５℃变性３０s,５６℃(１６SrRNA 基因)
或５３℃(nosZ基因)退火３０s,７２℃延伸４０s,共

２５个循环;最后７２℃延伸１０min.PCR 产物使用

AxyPrepDNA 凝胶回收试剂盒(AXYGEN,USA)
纯化后用２％琼脂糖凝胶电泳进行检测.参照电泳

初步定量结果,将 PCR 产物用 QuantiFluorTMＧST
蓝色荧光定量系统(Promega,USA)进行检测定量,
之后按照每个样本的测序量要求,进行相应比例的

混合后通过IlluminaMiseq平台进行测序(奥维森

基因科技,北京).

１．４　数据分析

测序完成后,根据每个样品引物上的 Barcode
信息,识别原始序列,去除 Barcode信息及引物序

列.采用 Trimmomatic软件(version０．３０)对得到

的原始数据进行质量控制,过滤掉低质量的序列和

短序列.根据PEreads之间的overlap关系,使用

FLASH 软件(MagocT&SLSalzberg,２０１１)将成

对reads拼接成一条序列.根据不同测序数据类型

选用不同的参考数据库用 USEARCH 软件 (htＧ
tp://drive５．com/usearch/features．html)去除拼接

好的序列的嵌合体,通过 Mothur(versionv．１．３０．１)
去掉长度较小的tags.通过 Uclust软件(EdgarR
C,２０１０)将序列在９７％的相似度下进行聚类,得到

物种分类独立操作单元(OTU).随后,基于 OTU
采用 Mothur(versionv．１．３０．１)分析样品的α多样

性和群落结构.群落物种组成(热图)和相似性分析

(PCoA)使用 R 语言的vegan包进行分析和作图.
利用CANOCO５软件分析群落组成和环境变量之

间的关系.
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２　结果

２．１　入库河流水质特征

５个入库河流断面的水质监测结果(表１)表明,
对家河断面的水质pH 值、叶绿素a水平高于其他

４个入库河流断面.对氮磷相关指标的分析可以发

现,对家河断面水质的营养物质浓度在５个采样点

中也呈现最高水平,例如总磷浓度为０．６４mg/L、总
氮浓度为８．７mg/L、硝态氮浓度为６．７mg/L、亚硝

态氮浓度为０．１６mg/L,表明该河流污染浓度较高.
潮河入库断面各项指标呈现出较高水平,总氮浓度

７．３mg/L、硝态氮浓度为５．０mg/L、亚硝态氮浓度

为０．０４mg/L,此３项指标均仅次于对家河;氨态氮

浓度为０．２３mg/L,在５个采样点中处于最高水平.
碳、盐度和碱度等指标在各采样点之间并未表现出

明显差异.从各河流水质指标来看,对家河和潮河

２个入库河流存在较为明显的受污染特征.

２．２　全细菌与反硝化菌生物多样性特征

５个采样点水样进行高通量测序后分别获得了

３５９４７~６５０３３条全细菌１６SrRNA基因的有效序

列,以９７％的相似度进行 OTU划分之后,分别获得

了１８７~３３２个 OTUs.经过计算其每个点的覆盖

度(Good′scoverage)都在９９％以上,表明所得序列

能够较真实反映样本的总体多样性水平.针对反硝

化菌nosZ基因的高通量测序分别获得了２８５５８~
４８５７４条有效序列,以９７％的相似度进行 OTU 划

分之后,分别获得了５４２~７２６个 OTUs,每个样点

的覆盖度都在９８％以上,同样说明现有序列可以较

好地反映各个样本的多样性水平.

基于样品最低序列数把所有样品抽平到同一序

列水平后,以此计算出各个样品的α多样性指数(表

２).多样性分析的结果可以发现潮河和白河水体中

全细菌的Shannon多样性和 Chao１丰富度均表现

出较高水平,高于另外３个采样点.反硝化菌nosZ
基因的生物多样性总体上高于全细菌１６SrRNA基

因,其中潮河反硝化菌的多样性Shannon指数要高

于其他４个样点,但是白马关河的反硝化菌的丰富

度Chao１指数最大.对家河采样点在氮磷相关的

理化指标上表现出较高的水平,但其全细菌和反硝

化菌的丰富度表现出较低水平;除了反硝化菌的多

样性高于白马关河和清水河,其全细菌的多样性也

是５个采样点中最低的.
表１　入库河流主要水质指标特征

Tab．１　Waterqualityparametersforeach
ofthefivetributaries

水质指标
入库河流

对家河 白河 白马关河 潮河 清水河

pH １０．３ ９．７ ９．６ ９．５ ９．９
温度/℃ １１．９ １１．７ ９．７ １３．０ １３．９

溶解氧/mg􀅰L１ ５．６ ６．５ ７．８ ７．７ ７．６
总磷/mg􀅰L１ ０．６４ ０．０４ ０．０２ ０．０２ ０．０４
总氮/mg􀅰L１ ８．７ ２．４ ２．４ ７．３ １．２
硝氮/mg􀅰L１ ６．７ １．５ ２．３ ５．０ ０．７

亚硝氮/mg􀅰L１ ０．１６ ０．０２ ０．０１ ０．０４ ０．０２
氨氮/mg􀅰L１ ０．０５ ０．１４ ０．０８ ０．２３ ０．１１

叶绿素a/mg􀅰m１ ９．３ ８．３ ５．９ ４．３ ７．５
高锰酸盐指数/mg􀅰L１ １．４ １．４ ２．０ １．３ １．７

总有机碳/mg􀅰L１ １．８ １．５ １．９ １．２ １．６
全盐量/mg􀅰L１ ２０３ ２４６ ４５４ ３４５ ２２６
总碱度/mg􀅰L１ １３２ １５７ １９６ １８２ ２０２
总硬度/mg􀅰L１ １１８．６ ２０７．４ ３３８．２ ２８９．５ ２２３．３
氯离子/mg􀅰L１ １３．４ １５．１ ２３．９ ３５．１ １０．７

表２　基因序列信息与生物多样性指标

Tab．２　Sequencenumberanddiversityofbacterial１６SrRNAgeneandthedenitrifyingbacterianosZgene

目的基因 样品
有效序

列数/个

OTUs/

个

Good′s
覆盖度/％

Chao１
丰富度指数

Shannon
多样性指数

细菌１６SrRNA

对家河 ３５９４７ １８７ ９９．８ ２３０ ３．８１
潮河 ６５０３３ ３３２ ９９．９ ３５２ ６．１５

白马关河 ４１２１６ ２８４ ９９．９ ３１０ ５．００
白河 ３６９９４ ３４７ ９９．９ ３６１ ６．１６

清水河 ３１３６８ ２７２ ９９．８ ３２５ ５．５０

nosZ基因

对家河 ３７７０３ ５８０ ９９．０ ７１３ ６．１３
潮河 ４７３１７ ６５７ ９８．８ ７７８ ６．６６

白马关河 ４５６９３ ７１７ ９８．４ ９０４ ５．６５
白河 ２８５５８ ７２６ ９８．８ ８５０ ６．３５

清水河 ４８５７４ ５４２ ９９．２ ６３５ ５．０７

２．３　水体中全细菌与反硝化菌群落组成结构

所得序列比对之后在门水平上进行分类可以发

现,所得全细菌序列至少分属于 ６ 个门,分别是

Proteobacteria(变形菌门)、Bacteroidetes(拟杆菌

门)、Cyanobacteria(蓝藻门)、Actinobacteria(放线

菌门)、Firmicutes(厚壁菌门)和 Verrucomicrobia
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(疣微菌门)(图 ２).５ 个样品中,每个样品都以

Proteobacteria为优势门,且相对丰度差别不大,分
别为５２．８％(对家河)、５３．７％(白河)、４７．１％(白马

关桥)、５３．５％(潮河)和４８．５％(清水河).其中对家

河和白马关河样品中 Bacteroidetes的相对丰度比

较接近(分别为４２．７％和４３．１％),明显高于另外

３个样品(１８．０％~２４．５％).另外,Cyanobacteria

序列在白马关河中的相对丰度最低,仅为０．７％,明
显低于其他４个样品;Actinobacteria在对家河中较

少,显 著 低 于 在 其 他 样 品 中 的 比 例 (５􀆰１％ ~
１４􀆰９％).反硝化菌在门水平的分布则相对简单,主
要以Proteobacteria和少量 Deferribacteres(脱铁杆

菌门)构成,且５个样品中最优势门类均为 ProＧ
teobacteria,相对丰度为７１．０％~８７．０％.

图２　水体细菌在门水平的组成

Fig．２　Relativeabundancesoftotalbacteriaanddenitrifyingbacteriaatthephylumlevelforeachtributary

　　在科水平对所得序列进行比对和分析,总体上

全细菌群落组成中分布最为广泛的是 ComamonaＧ
daceae(丛毛单胞菌科),隶属于变形菌门;其次是同

属于变形菌门的 Rhodobacteraceae(红细菌科)(图

３).各个采样点在科水平的优势群落略有不同,其

中对家河中相对丰度前３的科类为 CyclobacteriＧ
aceae(圆杆菌科)、Comamonadaceae和 NS１１ １２
marinegroup(未培养科属),其相对丰度分别为

２４􀆰４％、２３．７％和１３．６％;白马关河中相对丰度前３
的科类为Comamonadaceae、Flavobacteriaceae(黄

图３　水体细菌在科水平分布

Fig．３　Relativeabundanceoftotalbacteriaanddenitrifyingbacteriaatthefamilylevelforeachtributary

７４２０１８第６期　　　　　　　　李　垒等,密云水库入库河流水体总细菌和反硝化菌群落组成与结构



杆菌科)和 Cryomorphaceae(蟑螂杆状体科),其相

对丰度分别为２７．５％、２２．６％和１０．４％;清水河中相

对丰度前３的科类为 Comamonadaceae、FlavobacＧ
teriaceae和unidentifiedrhodophyte(红藻),其相对

丰度分别为２１．８％、１４．１％和１２．０％;白河中相对丰

度前 ３ 的科类为 Comamonadaceae、RhodobacterＧ
aceae和Sporichthyaceae(鱼孢菌科),其相对丰度

分别为２３．３％、１２．４％和９．１％;潮河中相对丰度前３
的 科 类 为 Comamonadaceae、Sporichthyaceae 和

Rhodobacteraceae,其 相 对 丰 度 分 别 为 ２０．４％、

１１􀆰７％和８􀆰４％.
反硝化菌的群落结构相对简单(图 ３),相对丰

度最多的组无法归类于现有的已知科属,即图中所

示的 Unidentified组.除了白马关河和清水河,另
外３个样品中相对丰度最大的科类均为 UnidentiＧ
fied组;Rhodobacteraceae科在白马关河中的相对

丰度最大,达到５７．３％;而其在白河(２１．８％)和潮河

(２５．７％),对家河(１２．８％)和清水河(１１．１％)中的相

对丰度差别不大.清水河中Comamonadaceae的相

对丰度最大(４９．３％),在对家河中的相对丰度也较

高(２４．９％).

２．４　水体中全细菌与反硝化菌群落差异性分析

为了分析不同样本间全细菌与反硝化菌的群落

结构 的 差 异 性,基 于 Weighted Unifrac 距 离 的

PCoA分析对５个地点的群落结构进行了计算(图

４).白河和潮河的全细菌群落结构具有较高相似

性,二者距离较近,其他３个地点在图中的分布则相

对比较分散,未呈现出明显规律.针对反硝化菌的

分析有类似分布特征,不同的是对家河和潮河的反

硝化菌群落结构比较类似,其他３个地点之间则相

对比较分散,分别分布在不同区域.结果表明５个

研究地点间的全细菌和反硝化菌群落具有不同的分

布规律与差异性.

２．５　水体全细菌与反硝化菌群落结构与环境因子

关系

利用主成分分析(PCA)对水体全细菌和反硝化

菌群落结构与环境变量之间的关系进行了解析,如
图５.影响全细菌和反硝化菌的环境因子有较大差

别,仅有氨氮１个指标可以同时影响全细菌和反硝

化菌的群落结构.
全细菌的群落结构主要受到pH、总有机碳、氨

氮和氯离子的影响;白河和潮河水体的全细菌群落

结构与对家河和白马关河对环境因子具有不同的响

应,而清水河水体全细菌的群落结构则较少受到所

分析的环境因子影响.

图４水样中细菌群落结构PCoA分析

Fig．４　PCoAanalysisoftotalbacteriaanddenitrifying
bacteriainthefivetributaries

反硝化菌的群落结构主要受到水体溶解氧、叶
绿素a、总磷和氨氮的影响,对家河、白河和白马关

河水体中的反硝化菌群落结构与潮河对于环境因子

具有不同的响应.清水河水体中的反硝化菌群落结

构也较少受到所分析的环境因子影响.

３　讨论

本文采用的高通量测序技术相比于以往研究中

使用的磷酸脂肪酸(朱亮等,２０１３)、PCR 克隆文库

(王敏等,２０１６)等技术具有更高的分辨率,所分析每

个样品的序列覆盖度均在９８％以上,个别点可达

９９．９％,表明高通量测序技术可较好地反应微生物

群落的总体结构.以此为基础,结果进一步显示潮

河和白河全细菌群落的多样性与丰富度为５个采样

点中最高.潮河和白河水体的理化指标浓度在５条

河流中并非最高,但潮河和白河却是５条入库河流
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图５　水样中细菌群落结构PCA分析

Fig．５　Principalcomponentanalysis(PCA)of
thebacteriacommunitystructureand

environmentalparameters
中河面最宽、水量最大的２条河流,因此可以推测,
河流浮游细菌中全细菌的生物多样性有可能取决于

河流本身的水文特征(LindströmESetal,２００６),
如河面宽度和水流水量,而非水中营养物质的多少.
而反硝化菌的生物多样性水平高低则表现出与氮磷

相关参数浓度相反的趋势,说明较高的营养物质含

量有可能降低反硝化菌的生物多样性.
高通量测序除了更真实地反映了河流中浮游细

菌的生物多样性,还揭示了更为具体和全面的种属

分类信息.在所研究的５条入库河流中,存在比例

最高的是Proteobacteria和Bacteroidetes,这与前人

在湖泊中的分析结果(寇文伯等,２０１５)较为一致,体
现出了一般淡水水体的基本特点(任丽娟等,２０１３).
在科的水平上,全细菌和反硝化菌的群落组成具有

一定的相似性,其中 Proteobacteria的 ComamonaＧ
daceae序列分布最多,值得注意的是 ComamonaＧ
daceae经常成为活性污泥中的优势菌落(TagoY &

AYokota,２００４);另一个优势菌群RhodobacteraceＧ
ae也在硫和碳的生物地球化学循环中发挥重要作

用(PujalteMJetal,２０１４),表明河流水体可能受

到临近污水排放的影响.在５条河流群落组成的差

异性分析中,白河和潮河的全细菌群落结构较为相

近,说明白河和潮河较大的水量不但可能增加水体

全细菌的生物多样性,对其群落结构也会产生影响.
而反硝化菌则呈现不同的趋势,对家河和潮河的反

硝化菌群落结构比较类似.２种微生物组群的差异

性规律说明了河流水量可以影响全细菌的群落结

构,而作为重要氮循环功能微生物,反硝化菌的群落

结构则有可能受到其中营养物质含量的影响(Abell
GCJetal,２０１３).

从水体微生物群落结构与理化性质的分析看,
全细菌和反硝化菌的群落结构受到不同指标的影

响,但是氨氮浓度对２个微生物组群均可形成较强

影响.相比于硝态氮和总氮,虽然氨氮的浓度在５
条河流中均处于较低水平,但氨氮通常是各种人为

氮素污染的主要构成,说明人为的氮素污染可能是

影响该５条入库河流水体中的微生物群落组成的最

主要因素.此外,清水河入库区域的河床和岸坡均

为硬砌结构,不同于其他４条河流的自然构造,且全

年断流时间较长,因此,其浮游细菌中全细菌和反硝

化菌的群落结构均与各项水质指标无显著相关关

系,这说明河流的人工改造和调度也有可能影响水

体的水环境状况及其相关的微生物特征(康丽娟等,

２０１６).
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MicrobialCommunityStructuresofTotalBacteriaandDenitrifying
BacteriaintheTributariesofMiyunReservoir

LILei１,MENGQingＧyi１,YEFei２,WANGYu２

(１．BeijingAcademyofScienceandTechnology,Beijing　１０００４８,P．R．China;

２．ChongqingInstituteofGreenandIntelligentTechnology,ChineseAcademy
ofSciences,Chongqing　４００７１４,P．R．China)

Abstract:MiyunReservoiristhelargestsurfacedrinkingwatersourceforBeijingCity．PrecipitationreＧ
chargeandwaterdiversionfromsouthtonorthcontribute,butinflowfromtributariesistheprimary
sourceofwatertoMiyunReservoirandtheprimarydeterminantofreservoirwaterquality．Themicrobial
communityofriversisanimportantindicatorofwaterqualityandecologicalsuccession．Toprovidebasic
dataandascientificbasisforreservoirmanagementandwaterqualityprotection,weanalyzedthecommuＧ
nitystructureofthetotalbacteriaanddenitrifyingbacteriainMiyunReservoirtributariesbypolymerase
chainreaction(PCR)amplificationandhighthroughputsequencingtechnology．CorrelationofthemicrobiＧ
alcommunitywithenvironmentalparameterswasexaminedusingprincipalcomponentanalysis(PCA)．
OnApril１９,２０１６,watersamplesformicrobialanalysiswerecollectedfromfivetributaries(ChaoheRivＧ
er,BaiheRiver,QingshuiRiver,DuijiaRiverandBaimaguanRiver)andphysicochemicalparametersfor
eachsamplingsiteweredetermined．Thebacteriacollectedbelongedprimarilytosixphyla(ProteobacteＧ
ria,Bacteroidetes,Cyanobacteria,Actinobacteria,Firmicutes,Verrucomicrobia),withabsolutedomiＧ
nancebyProteobacteriainallfivetributaries．Denitrifyingbacteriasequenceswereintwophyla,ProＧ
teobacteriaandasmallfractionfrom Deferribacteres．Thebacterialanddenitrifyingbacterialcommunity
structurepresentedobviousspatialvariation．BaiheRiverandChaoheRiver,withsimilarhydrological
properties,displayedhighsimilarityinbacterialcompositionandwereverydifferentfromtheotherthree
rivers．TheShannondiversityandChao１richnessofthebacterialcommunitiesinBaiheRiverandChaohe
Riverwerehigh,butlowinDuijiaRiver．DuijiaRiverandChaoheRiver,withhighpollutantloadingofN
andP,exhibitedsimilarcompositionsofdenitrifyingbacteria．PCAresultsindicatethatpH,TOC,NH３Ｇ
NandCl－ weretheprimaryenvironmentalparametersaffectingthebacterialcommunity,whileDO,ChlＧ
a,TPandNH３ＧNweretheprimaryenvironmentalparametersaffectingthedenitrifyingbacteriacommuniＧ
ty．However,neitherbacterialcommunitycorrelatedwellwithenvironmentalvariablesinQingshuiRiver．
Thecommunitystructureofbacteriainthefivetributariesisaffectedbyacombinationofhydrologicaland
physicochemicalpropertiesandisagoodindicatorofwaterqualityandtrophicstatus．Werecommendthat
bacterialmonitoringbegivenmoreattentioninreservoirmanagement．
Keywords:totalbacteria;denitrifyingbacteria;bacteriacommunitystructure;MiyunReservoir
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