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刚毛藻腐烂过程中溶解性有机物的释放和细菌群落的变化
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摘要: 通过室内培养模拟了高密度刚毛藻聚积腐烂过程, 研究了刚毛藻在不同腐烂时间段下的溶解性有机物

(DOM)的释放和附着微生物的群落变化。结果表明: 在40d的分解实验中, 刚毛藻生物量(干重)减少, 且表现

为前期损失快, 后期损失减缓的趋势。在实验结束时(40d), 干物质残留率为43.15%, 质量损失了56.85%。在

刚毛藻分解过程中, DOM在7—10d内快速释放达到最大值, 而后降低。DOM的组分也变得复杂, 荧光峰从区

域Ⅰ、Ⅱ和Ⅳ逐渐转移到区域Ⅲ和Ⅴ。大量的简单芳香蛋白, 如酪氨酸类物质被微生物转化为各种代谢物,
并产生了腐殖质类物质。刚毛藻附着微生物优势菌为变形菌门(Proteobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)和厚

壁菌门(Firmicutes), 相对丰度分别为6.54%—71.62%、16.83%—55.50%和0.95%—20.91%。在腐烂过程的不

同阶段中, 微生物的组成差异显著, 表现为前期主要是Proteobacteria占主导优势, 实验后期是Bacteroidetes占
主导优势, 细菌群落的演替与DOM组成的变化相关。
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刚毛藻(Cladophora Kütz.)属于绿藻门(Chloro-
phyta)石莼纲(Chlorophyceae)刚毛藻目(Cladopho-
rales), 是一种典型的底栖附着丝状绿藻

[1]
。刚毛藻

的过度增殖已经成为一个普遍的全球问题, 在许多

地区的湖泊都有过报道, 例如贝加尔湖(东西伯利

亚)、劳伦大湖区(美国)、巴德沃斯湖(英国)及我国

的滇池和青海湖等
[2—5]

。刚毛藻过度增殖, 可以形

成一个密集的藻垫, 这通常会导致遮荫、缺氧和干

扰物质循环等
[6]
。刚毛藻在腐烂分解时释放大量的

溶解性有机物(DOM), 造成水体氮磷营养盐的增

加。刚毛藻分解液会抑制沉水植物的种子的萌发

及幼苗的生长
[7], 腐解液还会促进大肠杆菌和肠球

菌的体外增殖
[8]
。因此, 刚毛藻的快速增殖和腐烂

会造成许多环境生态问题。

溶解性有机物(Dissolved organic matter, DOM)
是水生态系统中碳的生物地球化学循环中的关键

物质, 是一种高度异质性的混合物, 具有不同的分

子特征
[9]
。水体中过量的DOM会导致水中氧浓度

降低, 氧化还原电位改变, 污染速率加快, 微生物丰

度增加等
[10]

。DOM来源广泛, 不同源头所产生的

有机物性质不一, 在水体中的生物地球化学行为差

异较大, 故造成水体有机物污染的原因和性质较为

复杂。近年来, 国内外学者对自然水体中DOM的

时空分布和来源进行了大量研究
[11—16]

。通过野外

调查及室内实验证明, 水生植物和水华藻类的生物

降解是内源DOM的最主要来源, 并实验模拟了沉

水植物
[11]

和水华蓝藻
[17]

腐烂过程中的溶解性有机

物的变化。然而, 这些研究很少涉及到伴生微生物

在分解过程中的情况。在一些湖泊水体中, 丝状绿

藻刚毛藻过度增殖形成水华, 大量漂浮在水面, 或
堆积在岸边, 其腐烂过程中的溶解性有机物的释放

及其变化特征却鲜有报道。

水生植物的腐烂分解受pH、DO和水动力等环

境因素的影响。除环境因素外, 微生物也发挥了重

要作用。在水生植物腐烂分解的过程中, 可溶性有

机底物是异养微生物群落的重要能量来源。由于

不同细菌的代谢偏好和对底物的亲和力不同, 细菌

多样性和群落组成的变化可能同时影响和响应DOM
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的变化
[18]
。然而, 在丝状刚毛藻分解过程中, 其微生

物群落和周围水体DOM组成是如何变化的尚不清楚。

在本实验中, 我们研究了刚毛藻从开始腐烂至

完全腐烂的过程中水体DOM的组成, 进一步认识藻

源DOM在产生和降解过程中的变化。并对刚毛藻

附着微生物进行了16S扩增子测序, 分析了微生物在

腐烂的刚毛藻上自我组装的动态过程。研究结果对

于进一步认识刚毛藻水华腐烂分解过程中释放的溶

解性有机物的变化特征及其与微生物群落关系具有

一定的意义和作用, 并且能够在水体发生丝状刚毛

藻水华时, 为管理部门提供相应的理论支持。 

1    材料与方法
 

1.1    样品采集与处理

实验所用的寡枝刚毛藻(Cladophora oligo-
clora Kütz.)于2021年4月下旬从湖北省武汉东湖

(30°55′N, 114°36′E)采集。采后带回实验室, 用自来

水冲洗, 直至把附着在其表面的泥沙及其他杂质冲

洗干净, 再用蒸馏水冲洗3遍, 将表面水分吸干, 称
取鲜重。用蒸馏水进行浸出实验, 以更好地分析刚

毛藻分解产生的成分。

室内模拟实验在恒温培养箱中进行。将10 g(鲜
重)刚毛藻置于无菌聚乙烯塑料瓶中, 并加入500 mL
无菌水。为防止潜在的光化学反应, 所有培养瓶均

置于25℃黑暗条件下自然腐烂, 同时盖上盖子以防

水分蒸发。分别在1d、4d、7d、10d、15d、20d、
30d和40d随机选择3个重复样品, 进行化学和微生

物分析。 

1.2    理化指标的测定

NH+
4 NO¡

3

NO¡
2

使用便携式多参数水质分析仪测定水体溶解

氧(DO)、pH、电导率(Cond)和温度(T), 水体样品

经过0.45 μm的微孔滤膜过滤, 使用总有机碳分析

仪(Elementar, Langenselbold, Germany)测定溶解性

有机碳(Dissolved Organic Carbon, DOC)。总氮

(TN)、总磷(TP)、氨氮( -N)、硝氮( -N)和
亚硝氮( -N), 可溶性总磷(TP)和溶解性总磷

(TDP)溶解性无机磷(SRP)参照《水和废水监测分

析方法》测定
[19]
。 

1.3    荧光光谱分析

三维荧光光谱(Excitation-emission matrices,
EEMs)采用Hitachi公司的F-2700型荧光光度计测

定, 激发和发射分别设定在220—450 nm和220—
550 nm, 扫描间隔为5 nm。每隔5个样品测量超纯

水作为空白EEMs, 用以订正水样EEMs中的拉曼散

射。通过Matlab软件下的drEEM工具包插值的方

法去除瑞利散射
[20]
。 

1.4    刚毛藻腐烂速率分析

刚毛藻的腐烂分解速率是通过称重每个采样

时间65℃干燥24h后的样品, 利用Olson指数衰减模

型描述生物量水平随时间的质量损失
[11]: Wt=W0e

–kt
。

式中，W t是在时间t的物质干重, W0为初始干重,
k是分解率(/d), t是时间。 

1.5    DNA提取和扩增子测序

使用FastDNA®SPIN Kit for Soil试剂盒从0.5 g
藻样中提取DNA, 随后使用NanoDrop ND-1000分
光光度计(NanoDrop Technologies, Wilmington, DE,
USA)检查DNA的质量和数量。委托上海美吉生物

医药科技有限公司进行高通量测序, PCR扩增16S
rRNA细菌的基因, 使用通用引物338F/806R(5′-
ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′/5′-GGACT
ACHVGGGTWTCTAAT-3′)。PCR方法为: 95℃预

变性5min; 94℃ 30s, 55℃ 30s, 72℃ 45s, 共28个循

环; 将PCR产物进行定量和均质, 利用Illumina公司

的Miseq PE300平台进行测序(上海美吉生物医药科

技有限公司)。 

1.6    数据处理分析

荧光EEM分析在MATLAB软件中进行。Illu-
mina测序平台进行文库测序, UCLUST基于Silva(细
菌)以97%的相似度聚类得到操作分类单元(Opera-
tional Taxonomic Unit, OTU)数目, 同时生成不同分

类水平的物种丰度表。运用Mothur软件评估α多样

性, 用QIIME软件分析β多样性。使用Canoco4.5
(Biometrics, USA)进行典范对应分析(CCA)描述微

生物群落与环境因子之间的相关性。使用R中的

“vegan”包基于两个距离矩阵之间的 Pearson 相关

性(如细菌群落的Bray-Curtis距离)进行mantel检验。

图表数据表示为平均值±标准差, 使用SPSS 25.0
软件进行单因素方差分析, 以比较理化指标随时间

的动态变化, 使用Origin 2021进行折线图及柱形

图的绘制, 使用软件Cytoscape3.8.2进行网络图的

绘制。 

2    结果
 

2.1    刚毛藻分解过程中干物质的损失

刚毛藻分解过程中干物质随时间的变化(图 1)。
随着分解时间的延长, 实验开始后第1、第4、第

7、第10和第15天时 ,  枯落物残留率为60.46%、

53.86%、51.11%、50.41%和45.97%, 质量损失

39.54%、46.14%、48.86%、49.59% 和54.03%。在

实验结束时(40d), 枯落物残留率为43.15%, 质量损

失了56.85%。如图 1所示, 刚毛藻的分解率在第

30天和第40天差异不明显, 其余各组的分解率都有
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显著差异(P<0.01)。刚毛藻腐烂分解速率具有明显

的阶段性, 大致可以分为3个阶段。阶段Ⅰ: 腐烂前

期, 0—4d, 这个阶段的分解速率为0.155—0.50, 平
均值为0.3275, 该阶段刚毛藻生物量损失了46.14%;
阶段Ⅱ: 腐烂中期, 4—20d, 分解速率为0.041—0.095,
平均值为0.064, 该阶段生物量损失了16.16%, 刚毛

藻生物量共损失了55.70%; 阶段Ⅲ: 腐烂后期, 20—
40d, 分解速率为0.027—0.041, 平均值为0.033, 该阶

段刚毛藻质量损失了12.52%, 生物量总损失56.85%。 

2.2    上覆水中溶解氧、pH、溶解性有机碳和电导

率的变化

上覆水体中溶解氧(DO)、pH、溶解性有机碳

(DOC)和电导率(Cond)参数如图 2所示。在整个分

解过程中, DO浓度均明显低于实验第1天(图 2a)。
DO浓度在第4天时迅速下降达到1.28 mg/L, 在
15—40d的DO在0.11—0.17 mg/L, 整个系统处于厌氧

状态(<0.2 mg/L)。上覆水的pH在腐烂的第4天下降

到最低, 为5.84, 之后持续上升到7.90, 显著高于初始

pH(图 2b)。刚毛藻腐烂分解期间, 水体中DOC浓度

呈现出先增加后减少的趋势, 在第4天达到最大值,
为441.48 mg/L(图 2c), Cond(图 2d)在腐烂前期迅速

上升, 腐烂中期基本保持稳定, 腐烂后期下降。 

2.3    上覆水中氮磷营养盐的变化

NH+
4 NO¡

3

NH+
4

NO¡
3 NH+

4

NO¡
3

上覆水体中TN、 -N和 -N浓度呈现相

同的变化趋势, 都是增加后略有下降, 都在第10天
达到最大值, 分别为61.94、43.79和4.97 mg/L(图 3)。
在后期的分解阶段TN和 -N分别降低至31.44和
21.47 mg/L, -N在30d之后低于检测限。 -N
占TN的68.29%, -N占比小于1%。可见, 水体

中氮主要以氨氮的形式存在。上覆水体T P和
SRP在整个分解过程中表现出相同的变化趋势, 与
氮的变化趋势相同, 都是先增加后降低。第4天,

TP达到最高浓度, 为14.21 mg/L, TDP和SRP在第

7天达到最高浓度, 分别为12.27 和9.30 mg/L, 实验

结束时三者分别降低至5.77、5.00和3.59 mg/L。 

2.4    上覆水中溶解性有机物(DOM)的变化

EEM图中的荧光基团可以简单划分为几种类

型: A. 类黄腐酸Ex(230—310 nm)/Em(380—460 nm);
B1. 类酪氨酸Ex(270—290 nm)/Em(300—315 nm);
B2. 类色氨酸Ex(225—240 nm)/Em(300—315 nm);
C. 类腐殖酸Ex(345—450 nm)/Em(430—530 nm)[21]

。

从图 4可以看出, 在腐烂前期(0—4d), 水体中的溶

解性有机物主要是类酪氨酸B1和类色氨酸B2, 且
荧光强度逐渐增大。在腐烂中期, 溶解性有机物主

要还是有B1和B2两个荧光基团组成, 但是荧光强

度逐渐减小, 并且开始出现基团C类腐殖酸物质。

腐烂的后期, 随着水体中溶解性有机物浓度的继续

降低, B1和B2荧光基团的荧光强度减弱, C腐殖酸

和A黄腐酸荧光占比逐渐增大。

为了进一步地分析EEM图中荧光物质组成变

化 ,  我们参考前人提出的区域积分法 ( F R I )将
EEM荧光光谱分为5个部分(图 5a)[22], 代表5种主要

类型的DOM: 酪氨酸样蛋白(区域Ⅰ: Ex, 220—250 nm;
Em, 280—330 nm)、色氨酸样蛋白(区域Ⅱ: Ex,
220—250 nm; Em, 330—380 nm)、黄腐酸类有机

物(区域Ⅲ: Ex, 220—250 nm; Em, 380—550 nm)、
微生物类副产物材料(区域Ⅳ: Ex, 250—450 nm;
Em, 280—380 nm)和腐殖酸类有机物(区域Ⅴ: Ex,
250—450 nm; Em, 380—550 nm)。通过计算每个

区域的累积积分强度, 算出特定的荧光区域积分体
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图 1   刚毛藻分解过程中剩余生物量以及腐解率的变化

Fig. 1   The change of remaining biomass (w, %) and decomposition
rate (k, /d) during Cladophora decomposition
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图 2   上覆水DO(a)、pH(b)、DOC(c)、Cond(d)的变化

Fig. 2   Changes in DO (a), pH (b), DOC (c) and Cond (d) in
overlying water
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积(Φi), 对Φi进行标准化, 得到某一荧光区域积分标

准体积(Φi. N; 图 5b); 最后计算出某一荧光区域的特

定结构有机物的积分占总积分的比例(Pi, n; 图 5c)[23]
。

在整个实验过程中, 水体中DOM浓度呈现出

明显的时间格局, 实验前7天DOM浓度显著增加,
第7天之后DOM浓度持续下降。如图 4所示, B1的

荧光强度在第7天达到最大, 并且随着腐烂时间的

延长, 出现了A峰和C峰。如图 5c所示, 组分Ⅰ(酪
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图 4    刚毛藻腐烂过程中水中DOM的EEM图

Fig. 4    EEM of DOM during the decay process of Cladophora
A. 类黄腐酸; B1. 类酪氨酸; B2. 类色氨酸; C. 类腐殖酸

A. fulvic acid-like; B1. tyrosine acid-like; B2. tyrosine acid-like; C. humic acid-like
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氨酸类蛋白质物质)和组分Ⅱ(色氨酸类蛋白质物

质)在5种组分中所占的比例逐渐减少, 组分Ⅲ(黄腐

酸类物质)和组分Ⅴ类(腐殖质类物质)所占的比例

逐渐增大, 组分Ⅳ(微生物代谢产物)所占的比例则

是先增大后减小。在分解过程中, 刚毛藻首先向水

中释放出易生物降解的类蛋白质类物质, 后被微生

物转化为各种代谢物, 如腐殖酸和黄腐酸类难降解

有机化合物(图 4和图 5)。
腐殖化指数HIX用于评估水体的腐殖化程度,

腐殖质占比越大, HIX指数的值越大(图 6)。实验周

期内腐殖化指数为0.04—0.4, 腐殖化指数值在腐烂

前期(0—4d)一直处于较低的水平 ,  在腐烂中期

(7—20d)缓慢地增大, 腐烂的后期(20—40d), 腐殖

化指数值迅速地增大。自生源指数BIX用于评估样

本中微生物来源的DOM的相对贡献率, BIX>1.0时,
表明DOM主要源于自生源且有机质为新近产生,
水体中具有较强的微生物活性。培养周期内BIX为

1.4—2.81, 腐烂实验的前中期(0—20d), BIX指数在

2.4上下波动, 表明水体中具有新近自生源特征, 即
自生源特征显著, 生物可利用性高, 有利于微生物

群落的生成。腐烂后期(20—40d)BIX为1.4—1.5,
与腐烂前中期相比呈现明显的下降趋势。 

2.5    刚毛藻附着细菌的群落结构

细菌群落的丰富度和多样性　　腐烂刚毛藻

微生物群落的α多样性存在差异(表 1), 微生物的丰

富度指数(ACE指数、Chao1指数)表现为D30>D1>D7>
D15。细菌的Simpson指数表现为D7<D30<D1<D15,
说明在刚毛藻腐烂的每个阶段都是有一种或者几

种占据主导地位。与Simpson指数表示的相同 ,
Shannon指数为D7>D30>D1>D15, 说明在实验的第

7天微生物的多样性最大。Illumina测序结果利用

OTU水平的聚类分析将同一采样时间的样本聚为

同一组(图 7a)。这表明随着刚毛藻分解时间的延

长 ,  细菌群落组成发生了变化 ,  同时细菌群落的

PCA分析也表明(图 7b), 不同培养时间的刚毛藻样

本细菌群落组成具有明显差异。细菌第一和第二

主成分贡献率分别为35.83%和21.76%, 累积贡献率

为57.59%。

细菌群落的组成　　如图 8所示, 在腐烂过程

中, 检测到36门, 其中至少在一个样本中变形菌门

(Proteobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)和厚壁菌

门(Firmicutes)为优势门, 其相对丰度分别为6.54%—
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图 5   三维荧光图谱区域积分

Fig. 5   Regional integration of EEMs
a. 5个积分区域; b. 标准化积分体积; c. 区域积分百分比

a. five integral regions; b. standardized integral volume; c. regional
integral percentage
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图 6   刚毛藻腐烂过程中HIX和BIX指数的变化

Fig. 6   Changes of HIX and BIX indexes during the decay of
Cladophora
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71.62%、16.83%—55.50%和0.95%—20.91%。Pro-
teobacteria相对丰度在分解前期最大, 在D15时达到

6.54%, 比D1减少了10.95倍。Bacteroidetes和Firmi-
cutes的相对丰度变化相似, 均在分解前期上升, 后
期减小。其中拟杆菌门(Bacteroidetes)的相对丰度

随时间的变化先增加后略有下降, 在第15天丰度最

大, 约为23.67%。Firmicutes的相对丰度, 在D15天
达到最大值是第1天的24.91倍, 在几种优势菌中变

化最大。Cyanobacteria只在D1天检测到。在属水

平上, 刚毛藻分解过程中, 其微生物类群中优势菌

的组成不同。主要优势菌属为柠檬酸杆菌(Cit-
robacter)、假红杆菌属(Pseudorhodobacter)、黄杆

菌属(Flavobacterium)、食酸菌属(Acidovorax)和气

单胞菌属(Aeromonas), 其相对丰度分别为0.68%—
10.9%、0.11%—6.73%、0.35%—8.47%、0.35%—
5.78%和0.26%—6.70%。优势属醋杆菌属(Aceto-
bacteroides)和拟杆菌属(Bacteroides)等仅在D7—
D30期间丰度较高(1.04%—32.23%)。

细菌群落差异　　对不同腐烂分解时期的刚

毛藻细菌群落相对丰度前100的OTUs进行了网络

图的绘制, 饼图大小代表OTU的相对丰度, 每组的

OTU占比在饼图中以扇形表示。在刚毛藻腐烂分

解的过程中, 每个时期的样品共有OTU占图 9中所

示总OTU的96%。随着刚毛藻的分解, 各组的细菌

组成相似。但值得注意的是, 各组的群落结构发生

着明显的变化, 在D1组中优势种在D15仅占很少的

比例。且同属于Bacteroidetes门的OTU790和
OTU573(Acetobacteroides), OTU596(Bacteroides)仅
在D7、D15和D30中出现, 且所占比例都是D15>D30>
D7。

NH+
4

环境因子与细菌群落结构的关系　　CCA分

析表明, D1的样品与DO呈正相关; D15与pH呈正相

关, 与TP、组分Ⅰ负相关; D30与TN、 -N呈正

相关(图 10a)。刚毛藻附着微生物受到多种环境因

子的影响, 在细菌属中, Bacteroides和Acetobac-
teroides与pH呈正相关(P<0.01)。Citrobacter和
Aeromonas受到多种环境因子的影响, 与DO、TOC
和组分Ⅰ成正相关。利用Mantel检验(999 排列)计
算了细菌群落的Bray-Curtis距离与DOM组成的欧

几里得距离之间的Pearson相关性(图 10b, R=0.81,
P=0.001), 由Mantel检验结果可知DOM组成的变化

与细菌群落组成的变化显著相关。 

3    讨论
 

3.1    刚毛藻的分解规律及对水质的影响

刚毛藻的分解可分为3个阶段: 生物量快速流

表 1    腐烂刚毛藻附着细菌的丰富度和多样性指数(平均值±标准差, n=3)
Tab. 1    Abundance and diversity index of bacteria communities attached to the decaying Cladophora (mean±SD, n=3)

Sample/Estimators
样品/估计量

Shannon index
香农指数

Simpson index
辛普森指数

Ace index
Ace指数

Chao1 index
Chao1指数

D1 3.81±0.04b 0.05±0.0b 424.68±15.13b 422.34±24.28b

D7 4.38±0.05a 0.02±0.0d 415.85±27.95b 420.94±34.95b

D15 3.45±0.02c 0.07±0.0a 411.73±7.76b 412.85±11.76b

D30 4.26±0.09a 0.03±0.01c 463.82±5.41a 465.22±5.82a

注: 同一列的不同字母表示不同天数间的显著差异(P<0.05)
Note: Different letters within the same column indicate significant differences (P<0.05)
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图 7    基于Bray-Cruit距离的层次聚类分析及PCA分析

Fig. 7    Cluster analysis based on Bray-Cruit distance and PCA analysis
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失的早期腐烂期, 随后是微生物分解有机物的中期

分解期, 最后是微生物作用于纤维素等难降解有机

物的晚期分解期。Zhang等[5]
研究了冻干刚毛藻的

分解过程, 发现腐烂早期(0—5d)的刚毛藻干物质损
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图 8    刚毛藻附着细菌在门(A)和属(B)水平上的群落组成

Fig. 8    Community composition of bacteria attached to Cladophora at the phylum (A) and genus (B) levels
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Fig. 9    Network analysis of OTUs
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失特别快, 在第5天时损失率达到44.41%。在本文

实验中, 新鲜的刚毛藻在腐烂前期(0—4d)生物量损

失也很快在第4天达到46.14%,  在实验结束时

(40d)达到了60%左右的质量损失。新鲜和冻干的

刚毛藻的分解率没有显著差异。在其他水生植物,
如狐尾藻的腐烂分解的研究中, 新鲜狐尾藻和烘干

的狐尾藻的分解率也没有显著差异
[24]

。已有实验

证明, 在陆地和水生环境中, 植物的分解率与初始

木质素浓度呈负相关
[25], 腐烂前期, 刚毛藻生物量

的快速流失可能是因为刚毛藻的细胞壁简单, 酚类

的含量很低且不含木质素, 有利于藻体的分解。

NH+
4

在海草、蓝藻和沉水植物分解过程中, 植物凋

落物释放的养分对上覆水中的碳、氮和磷浓度有

积极影响
[26,  27,  11]

。在刚毛藻分解的早期和中期,
Cond与水中的TN和TP的含量成正相关, Cond的增

加可以归因于 -N和TN等营养物质的增加。研

究表明微生物对不稳定物质的降解快速消耗氧, 会
使含氧量迅速降低, 在本实验中溶解氧在实验的前

期迅速降低, 可能是由于刚毛藻的呼吸作用以及微

生物对DOM中不稳定的类蛋白质的降解
[28]

。水体

中的pH在初始阶段也明显下降达到最小值5.84, 然
后逐渐上升到7.90。有研究表明植物碎屑在分解过

程前期释放有机酸会使体系中pH降低, 后期增加可

能是由于微生物从植物碎屑中消耗有机氮产生氨,
释放到水中

[29, 30]
。TN浓度在分解第一阶段由于浸

出过程中有机物的释放而显著增加并累积到最大

值。水体中磷的浓度很快达到最高值, 比氮的增加

速度要快得多。磷存在于蛋白质、核酸和磷脂中,
在浸出阶段从细胞中释放出来, 很容易被微生物降

解利用
[31]

。有研究结果证明, 在藻类分解过程的前

6天, 微生物作用导致磷释放速度更快
[32]
。 

3.2    刚毛藻分解过程中DOM的变化特征

溶解性有机质是水生生态系统中碳的生物地

球化学循环中重要的、活跃的化学组分
[9]
。DOM

浓度以溶解性有机碳(DOC)的浓度表示, 水体中

DOM浓度动态受到水溶性组分的初始快速浸出和

微生物定殖的影响。在刚毛藻腐烂前期观察到

DOC浓度迅速增加, 在腐解的第4天达到最大值, 腐
解中期开始逐渐降低(图 2c)。在刚毛藻分解的过

程中, 不稳定的DOM组分如蛋白质的降解速度更

快, 随着腐烂时间的推移, 蛋白质峰向腐殖质峰移

动(图 4)。研究证明细菌会先利用不稳定的DOM组

分, 使类蛋白质降解更快, 荧光峰向腐殖质峰移动,
从而改变了DOM的荧光特性

[25]
。在对蓝藻腐烂过

程的研究中, 发现在蓝藻降解初期释放出大量类蛋

白质, 同时微生物代谢产生大量富里酸, 且大部分

类蛋白质被迅速降解, 难降解的类腐殖质浓度下降

缓慢
[17]

。冯胜等
[33]

发现轮叶狐尾藻(Myriophyllum
verticillatum)腐烂释放的DOM以极具活性的类蛋

白荧光组分为主, DOM经细菌进一步降解利用, 类
蛋白荧光组分强度迅速减弱, 逐渐转化为更为稳定

的类腐殖质。由此可知绿藻、蓝藻和沉水植物表

现出相似的特点, 表现为初期释放大量的类蛋白质,
随着类蛋白质物质的降解, 类腐殖质降解缓慢, 在
水体中比例逐渐增大。Stedmon等[34]

的实验证明,
水体中植物降解产生的自生源类腐殖质主要由光

降解作用去除, 类蛋白质受到光降解和微生物的双

重作用, 所以类蛋白质比类腐殖质降解得快, 造成

类腐殖质的占比逐渐增大, 且只能在很长的时间尺

度内被缓慢降解。

腐殖化指数HIX用来表征DOM腐殖化程度, 表
示类腐殖质在总的DOM中的占比, HIX<4表示腐殖

化程度较弱且腐殖质以自生源为主
[35]

。在本文实

验中HIX为0.04—0.4, 在整个实验期间呈现上升的

趋势, 腐烂后期腐殖化指数才迅速增大。在蓝藻分

解腐烂的研究中发现了HIX先降低后升高, 实验过
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程中HIX平均值为3.48[17]
。在轮叶狐尾藻的分解实

验中, 腐殖化指数为0.33—0.76, 随着反应的进行,
指数呈逐渐下降的趋势

[36]
。蓝藻和狐尾藻的分解

实验中HIX的变化趋势与本实验结果不同, 可能是

由于他们的实验用水为湖泊天然水, 有外源类腐殖

质的存在。自生源指数BIX用于评估样本中微生物

来源的DOM的相对贡献率, 当BIX大于1时, 表明水

体中具有较强的微生物活性。在刚毛藻腐烂实验

的前中期BIX指数在2.4上下波动, 腐烂后期BIX指

数为1.4—1.5, BIX指数明显下降, 可能是DOM总浓

度的降低导致了微生物总量减少, 微生物源物质

减少。 

3.3    刚毛藻分解过程中的微生物群落动态

刚毛藻腐烂过程中的优势菌门为拟杆菌门、

变形菌门和厚壁菌门, 相对丰度分别为6.54%—
71.62%、16.83%—55.50%和0.95%—20.91%。在

狐尾藻分解的研究中, 优势菌门为拟杆菌门、变形

菌门、厚壁菌门和螺旋体门, 分别占比46.65%、

31.02%、17.60%和1.99%[28]
。在刚毛藻和狐尾藻腐

解实验中拟杆菌门、变形菌门和厚壁菌门为优势

菌, 说明它们在水生植物腐解发挥主要功能。细菌

群落随着刚毛藻分解的进行而发生变化, 细菌群落

结构的变化可能归因于可利用的养分类型和环境

参数的变化
[36]

。在植物分解的初始阶段, 丰富的养

分迅速释放到系统中, 易降解的蛋白质类物质增多

(图 4), 促进微生物增殖, 微生物多样性增加, 体系

中DO和pH降低。同时受体系中DOM的影响, 微生

物群落组成也发生显著变化, 附着微生物群落由好

氧微细菌占优势转变为厌氧发酵细菌占优势, Man-
tel测试结果(图 10b; R=0.81, P=0.001)证明细菌群

落组成的变化与DOM组成的变化显著相关。

拟杆菌门(Bacteroidetes)的相对丰度随时间先

增加后降低, 在第15天丰度最大, 约为23.67%。在

水生环境中, 拟杆菌门通常与纤维素等糖类的分解

有关, 产生乙酸和丙酸等有机酸, 并能快速在植物

表面定殖和生长
[36]

。在刚毛藻分解过程中, 拟杆菌

门的优势属有拟杆菌属(Bacteroides)和黄杆菌属

(Flavobacterium)。拟杆菌属属于专性厌氧细菌, 可
以消耗植物中的糖, 产生琥珀酸、乳酸和其他有机

酸
[38]

。如图 8所示, 拟杆菌属在D1时未检测到, 而
后随着实验的进行在第15天相对丰度最大, 为8.93%,
这一丰度变化与体系中的DO相关, 同时也影响了

体系的pH。实验初期体系中DO为6.23 mg/L, 有氧

环境抑制拟杆菌属的增殖, 随着体系中溶氧的耗尽

以及DOM的大量释放, 微生物迅速地增殖, 但随着

实验后期体系中DOM的消耗, 其相对丰度又有所

降低(图 8b)。黄杆菌属可降解蛋白质和纤维素等

大分子物质
[39], 黄杆菌属在第7天时丰度最高, 这与

刚毛藻腐解过程中有机物的释放有关, DOM在第

7天的荧光强度最大(图 4), 这些营养物质对植物残

体上微生物生长的刺激程度较大。在狐尾藻分解

过程中, 发现浸出实验第7天的微生物丰度约为第

1天时的2—3倍[11]
。

变形菌门(Proteobacteria)的相对丰度最高。在

刚毛藻分解期间, 它占所有微生物的6.54%—71.62%,
其相对丰度先减小后随着时间的推移增加(图 8a)。
变形菌门是与植物凋落物相关的最丰富的淡水细

菌门, 可以分解凋落物中的顽固碳化合物
[40]

。α-变
形菌和γ-变形菌组成, 被认为是营养型种群, 相对

丰度可能会随着DOM溶度变化
[41], 但微生物所处

的厌氧环境导致其表现不同。而在本实验中, γ-变
形菌门中的优势属柠檬酸杆菌属(Citrobacter)和气

单胞菌属(Aeromonas)的相对丰度随着体系中DO的

降低而降低。我们观察到β-变形菌的食酸菌属

(Acidovorax)在实验腐解后期的丰度增加。有实验

证明当新鲜的溶解性有机物更加复杂和难以降解

时, 这种β-变形菌在分解的后期富集
[41]

。厚壁菌门

(Firmicutes)的相对丰度先上升后下降。厚壁菌门

是一个快速生长的富营养型菌(r策略), 在富含可用

碳底物的环境中快速分裂增殖
[42], 随着DOM浓度

的降低和顽固底物的富集, 厚壁菌门逐渐被其他门

所取代, 同时也受到DO的影响。优势菌酸性氨基

球菌科(Acidaminococcaceae)属于厚壁菌门, 是厌氧

菌, 受到体系中DOM和DO的影响。酸性氨基球菌

科细菌在第1天的样品中未检测到, 在第7天检测到

相对丰度最大, 随着DOM浓度的降低而减少。 

4    结论

在刚毛藻腐烂分解过程中, 刚毛藻干物质的残

留量逐渐减少, 且表现为前期损失快, 后期损失减

缓的特征。随着刚毛藻的腐解和微生物的降解利

用, 水体中的DOM浓度经历了先升高后下降的过

程, 释放的DOM以类蛋白荧光组分为主。经过细

菌的降解利用, 类蛋白组分逐渐转化为更为稳定的

类腐殖质组分。细菌群落组成的演替与DOM组成

的变化相关, 受体系中微环境的影响, 不同腐解阶

段微生物群落结构有明显的差异, 前期主要是变形

菌门(Proteobacteria)占主导优势, 实验后期是拟杆

菌门(Bacteroidetes)占主导优势。
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DISSOLVED ORGANIC MATTER RELEASE AND BACTERIAL COMMUNITY
SHIFTS DURING THE DECOMPOSITION OF CLADOPHORA

WANG Yu-Ming1,2, ZHOU Pan-Pan1,2, ZHOU Wei-Cheng1,2, HUANG Shun1,2,
WANG Jing-Long1,2, WEI Hui1,2 and LI Gen-Bao1

(1. State Key Laboratory of Freshwater Ecology and Biotechnology, Institute of Hydrobiology, Chinese Academy of Sciences, Wuhan
430072, China; 2. University of Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049, China)

Abstract: The Cladophora overgrowth has become a widespread global problem. The decomposition of Cladophora
biomass releases large amounts of dissolved organic matter (DOM), a key substance in the biogeochemical cycle of car-
bon in aquatic ecosystems, resulting in a more complex organic pollution in water bodies. Field investigations and in-
door experiments have proven that one of the sources of endogenous DOM in water bodies is the biodegradation of al-
gae. Microorganisms play an important role in the decay of aquatic plants, and bacteria differ in their metabolic prefe-
rences and affinity for substrates. Bacterial diversity and community composition may both influence and respond to
changes in DOM. However, it is not clear how the microbial community and the DOM composition of the surrounding
water column change during the decomposition of the Cladophora. In order to study the composition of algal-derived
DOM, we simulated the decay process of Cladophora in the laboratory. The experiment was carried out in a constant
temperature incubator. 10 g (fresh weight) of Cladophora was placed into sterile polyethylene plastic bottles with 500 mL
of sterile water and placed in dark conditions at 25℃ to decay naturally. Three replicate samples were randomly selec-
ted for chemical and microbiological analysis at 1, 4, 7, 10, 15, 20, 30 and 40 days. We performed 16S amplicon se-
quencing of algal-attached microorganisms to analyse the dynamic process of microbial self-assembly on decaying al-
gae. The results showed that during the 40-day decomposition experiment, the biomass of Cladophora decreased, and it
showed a trend of rapid loss in the early stages and slowed down in the later stages. At the end of the experiment (40
days), the dry matter residual rate was 43.15% and the mass loss was 56.85%. During the decomposition process of
Cladophora, DOM quickly released to the maximum within 7—10 days. The composition of DOM also became com-
plicated, and the fluorescence peaks gradually shifted from regions Ⅰ, Ⅱ and Ⅳ to regions Ⅲ and Ⅴ. A large amount
of simple aromatic proteins, such as tyrosine, were transformed into various metabolites by microorganisms, and humic
substances were produced. The dominant phyla of microorganisms attached to the Cladophora were Proteobacteria,
Bacteroidetes and Firmicutes, with relative abundances ranging from 6.54% to 71.62%, 16.83% to 55.50% and 0.95%
to 20.91%, respectively. In different stages of the decay process, the composition of microorganisms was significantly
different, which was mainly dominated by Proteobacteria in the early stage and Bacteroidetes in the late stage of the ex-
periment. Pearson's correlation (R=0.81, P=0.001) between Bray-Curtis distance and Euclidean distance of DOM com-
position for bacterial communities was calculated using the Mantel test (999 ranking). The results of the Mantel test in-
dicated that changes in DOM composition were significantly correlated with changes in the composition of the bacte-
rial community. These findings have implications for further understanding of the characteristics of DOM released dur-
ing the decay of Cladophora blooms and the relationship between DOM and microbial communities, and provide theo-
retical support for the management of filamentous green algae blooms.

Key words: Decomposition; Dissolved organic matter; Attached microorganisms; Cladophora
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