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特别策划：“长江生态系统健康评估”专题
编者按：长江作为我国生态安全的重要战略屏障，其生态系统健康状况直接关系到国家生态文明建设和高质量发展全局。

近年来，随着《中华人民共和国长江保护法》实施以及“十年禁渔”等重大生态工程推进，长江生态系统健康评估成为流域治

理与生态保护的核心议题之一。本刊特邀请云南大学张效伟教授与中国水产科学研究院淡水渔业研究中心宋超研究员作为

本期专题“长江生态系统健康评估”的特邀主编，组织汇集了近期在该领域的研究进展与实践成果。本专题研究成果强调基

于指示种的生物完整性与系统功能的综合评估路径，围绕长江流域典型区域的水生生物群落结构特征、环境因子驱动机制、

生态指示种筛选与响应规律、基于 eDNA 与生态网络的新兴评估技术、水生态修复指标构建以及流域生态工程成效评估等展

开，呈现了多学科交叉、多尺度耦合的研究特征。论文成果将为长江生态系统的科学保护、系统修复和健康管理提供理论依

据与技术支撑，助力“共抓大保护、不搞大开发”战略目标的实现。

 
张效伟，云南大学教授，国家重点研发计划项目首席科学家、国家重大人才工程特聘教授，兼任 ES&T 副主编、

世界银行及世界粮农组织咨询专家。长期致力于生态毒理学与水生态健康研究，提出基于组学的生态风险评

估策略，开发环境 DNA 精准生物监测与生态健康评估技术。首创分子物种敏感性分布模型与基于有害结局路

径的毒害化学品筛查体系，突破传统监测局限与化学品毒性信息匮乏难题。在 Nature Sustainability、Nature
Communications、Global Change Biology、Environmental Science & Technology 等权威刊物发表 SCI 论文 270 余篇，

引用 8 000 余次，出版 3 部专著，培养 4 名国家级人才。研发环境 DNA 监测技术及装备，构建本土物种条形码

数据库，建立我国首套 eDNA 技术标准体系，获 17 发明专利、2 项商业转让，孵化高新技术企业 1 家，制定 5 项技术标准被多

部门采用。技术成果应用于国内外多地，政策建议获生态环境部采纳，获美国化学学会 ES&T “Early Career Scientists”等荣誉，

有力推动我国水生态环境领域科技自主创新。

 
宋超，研究员，现任中国水产科学研究院淡水渔业研究中心渔业环境保护研究室副主任，南京农业大学博士生

导师。主要研究方向为渔业生态和环境安全、渔业生态系统健康评估。具体工作是开展长江渔业生态系统健

康研究，解析长江环境污染物代谢分布，将基于环境 DNA 精准生物监测与生态健康评估新技术大力推广运用。

入选江苏省科协青年托举人才计划、入选江苏省“333”高层次人才培养对象、南京大学紫金全兴环境基金会杰

出青年校友和中国水产科学研究院拔尖人才。在 Aquaculture、Food Chemistry、Journal of Hazardous Materials、
Process Safety and Environmental Protection 等国际权威期刊发表 SCI 论文 80 余篇，授权国家发明专利 10 余项，

主持和参与国家自然科学基金、国家重点研发计划 (子课题)、国家农产品质量安全风险评估以及中央级基本科研业务费项目

等 10 余项。担任中国环境科学学会水处理与回用委员会委员、江苏省环境学会生物多样性委员会委员等。
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摘要： 长江口作为河海交汇生态敏感区，其浮游植物群落是维持河口生态系统的核心环节，但传统形态学鉴定存在耗时长、易漏

检稀有类群等局限。为精准掌握长江口浮游植物群落特征及与环境因子的相互关系，以支撑长江口生态保护需求，本研究结合
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环境 DNA(eDNA)高通量测序技术与生态网络分析方法，对 2024年 5月长江口 11个采样点的水样及其主要环境因子进行了综

合分析。结果表明：①研究期间长江口共识别出 67种浮游植物，涵盖 5门 7纲 31科 42属。其中，硅藻门 (Bacillariophyta)、金藻

门 (Chrysophyta)、绿藻门 (Chlorophyta)为主导类群，且汉斯冠盘藻 (Stephanodiscus hantzschii)和彼德森黄群藻 (Synura petersenii)
是区域内的绝对优势种。②α-多样性分析显示，长江口北支与东海交汇点 (HK02)的群落丰富度和多样性最高，长江口南支与长

江支流交汇点 (HK08)的群落丰富度最低，呈显著空间分异。③Mantel test检验、生态网络分析及冗余分析表明，盐度 (SAL)和
总溶解性固体 (TDS)是影响长江口浮游植物的关键环境因子，透明度 (SD)、温度 (WT)、TN等环境因子影响浮游植物多样性和

优势群落结构组成。研究显示，eDNA技术与生态网络分析的方法结合可高效解析浮游植物的空间分布及环境响应特征，可为

长江口生态保护提供技术支撑与科学依据。

关键词： 浮游植物；环境 DNA；生态网络分析；多样性；长江口
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Study on the Eukaryotic Phytoplankton Community in the Yangtze River Estuary
in  Spring  Using  Environmental  DNA  Technology  and  Ecological  Network
Analysis
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Abstract： The  Yangtze  River  estuary  is  an  ecologically  sensitive  area  at  the  confluence  of  rivers  and  seas,  and  its  phytoplankton
community is the core link to maintain the estuarine ecosystem. However, the traditional morphological identification is time-consuming
and  easy  to  miss  the  detection  of  rare  groups.  In  order  to  accurately  grasp  the  characteristics  of  phytoplankton  community  and  the
relationship  between  phytoplankton  community  and  environmental  factors  in  the  Yangtze  River  Estuary,  and  to  support  the  needs  of
ecological  protection  in  the  Yangtze  River  Estuary.  This  study  combined  environmental  DNA  (eDNA)  high-throughput  sequencing
technology and ecological network analysis method to comprehensively analyze the water samples and the main environmental factors at
11  sampling  points  in  the  Yangtze  River  Estuary  in  May  2024.  The  results  showed  that:  (1)  During  the  study  period,  a  total  of  67
phytoplankton species were identified belong to 5 phyla, 7 classes, 31 families and 42 genera. Among them, Bacillariophyta, Chrysophyta
and Chlorophyta were the dominant taxa, while Stephanodiscus hantzschii and Synura petersenii were the dominant species. (2) α-diversity
analysis showed that the community richness and diversity of the northern branch of the Yangtze River Estuary and the intersection of the
East  China  Sea  (HK02)  were  the  highest,  while  the  community  richness  of  the  southern  branch  of  the  Yangtze  River  Estuary  and  the
intersection  of  the  Yangtze  River  tributary  (HK08)  was  the  lowest,showing  significant  spatial  differentiation.  (3)  Mantel  test,ecological
network  analysis  and  redundancy  analysis  indicated  that  salinity  (SAL)  and  total  dissolved  solids  (TDS)  were  the  key  environmental
factors affecting phytoplankton in the Yangtze River Estuary, and environmental factors such as transparency (SD), temperature (WT) and
TN  affected  phytoplankton  diversity  and  dominant  community  structure.  The  results  show  that  the  combination  of  eDNA  community
monitoring and ecological network analysis can efficiently analyze the spatial distribution pattern of phytoplankton and its environmental
response  characteristics,  which  provides  a  new  technical  means  and  scientific  basis  for  the  ecological  protection  of  the  Yangtze  River
Estuary.
Keywords：phytoplankton；environmental DNA；ecological network analysis；diversity；Yangtze River Estuary

长江口是长江水系与东海的关键区域，是全球重

要河口生态地区之一，具有淡咸水交汇、潮汐动力复

杂和生物多样性丰富等独有特征[1-2]。然而，随着流

域人口增长和工农业活动的加剧，长江口正面临日益

严峻的复合污染压力[3-6]。尤其是水质退化与富营养

化问题已成为突出的环境挑战，主要源于高浓度的氮、

磷等营养盐通过长江干流输送到河口，叠加沿岸城市

生活污水、船舶排放和水产养殖污染，导致浮游植物

异常增殖、低氧区的扩张及底栖生物群落的退化，这

些因素共同威胁着区域水生生物的生存和水质的长

期健康[7-13]。

在此背景下，采用先进的技术手段来研究长江口

的浮游植物群落结构具有重要意义，这不仅对生态修

复工作至关重要，也为适应性管理策略的制定提供了

关键科学依据[14-15]。传统的水质监测和生物调查方

法因受到复杂多变的水文条件 (如潮汐涨落和强水
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流冲击)影响，往往难以精确控制采样的时空精度，

导致检测结果偏差较大，无法准确反映水质的即时和

累积变化。此外，传统的浮游植物研究方法 (如显微

镜观察)，虽能提供形态学信息，但在种类鉴定和样品

处理方面存在明显的局限性，尤其是在处理大规模或

复杂度高的样本时效率极低[16]。

环境 DNA(eDNA)技术的应用为应对上述挑战

提供了新的解决方案。该技术通过从环境样本 (如
水样和沉积物)中提取、扩增和分析生物遗留的 DNA
片段，能够快速、灵敏地检测出存在的物种信息，显

著提升了生物多样性监测的效率与精度[17-20]。eDNA
技术近年来在长江口生态研究中取得系列进展，成功

应用于鱼类资源监测、底栖动物评估等领域。但浮

游植物研究仍依赖传统显微镜观察，将 eDNA技术

应用于长江口的浮游植物多样性研究，不仅能克服传

统方法的局限，还能全面精确地揭示该区域浮游植物

群落的真实状况[21-26]。这不仅有助于深入了解长江

口生态系统中浮游植物的种类组成及其时空分布特

征，为评估环境变化和人类活动对其多样性影响的机

制提供方法和数据支持，进一步可为长江口的生态保

护和资源合理利用奠定基础。 

1    研究方法
 

1.1    采样点布设

长江口是一个呈三级分汊、四口入海形势的三

角洲河口，其河槽被崇明岛分为南支和北支。此外，

采样点应根据水文特征 (如温度、透明度等)和环境

因素 (如光照、营养盐浓度等)进行选择，以确保反映

浮游植物在不同环境条件下的分布特征，于 2024年

5月在长江口共布设 11个采样点 (见图 1)，其中北

支 5个 (HK01、HK02、HK03、HK04、HK05)，南支 6个

(HK06、HK07、HK08、HK09、HK10、HK11)。 

1.2    指标测定方法

该研究利用 YSI6600水质分析仪现场测定温度

(WT)、pH、溶解氧 (DO)浓度、电导率 (SPC)、盐度

(SAL)、氧化还原电位 (ORP)、总溶解性固体 (TDS)
浓度。透明度 (SD)使用塞氏盘现场测定；总磷 (TP)、
总氮 (TN)、悬浮物 (SS)浓度参照《水和废水监测分

析方法》(第四版)测定，其中，TP浓度采用钼酸铵分

光光度法测定，TN浓度通过碱性过硫酸钾-紫外分光

光度法测定，SS浓度通过重量法测定 [27]。浮游植物

eDNA样品采集时，每个点位设置 3个重复，每个重复

采集 5 L表层水样，使用水环境 DNA过滤仪 (WD-3B，
南京易基诺环保科技有限公司)和专利一体化

eDNA过滤器 (南京易基诺环保科技有限公司)进行

富集，并加入 2.5 mL eDNA保存液。

提取 eDNA时采用 MT059试剂盒 (南京易基诺

环保科技有限公司)，并在 DNA提取过程中设置空白

样 本 作 为 阴 性 对 照 。 通过 QubitTM  4 Fluorometer
(Q33226，美国赛默飞世尔科技公司)和超微量分光

光度计 (ND5000，无锡百泰克生物技术有限公司)检
测 DNA浓度 (A260 nm/A280 nm、A260 nm/A230 nm)及纯度。使

用真核藻类生物多样性检测试剂盒 (BF04048，南京

易基诺环保科技有限公司)进行 PCR扩增，引物选

用Metafish专利引物，体系包含 Taq Mix 25 μL、引

物 5 μL、DNA模板 2 μL、ddH2O 18 μL，扩增条件为

95℃ 预变性 3 min，25个循环 (95℃ 变性 20 s，62℃
退火 20 s，72℃ 延伸 15 s)，72℃ 终延伸 5 min。PCR
产物经 2% 琼脂糖凝胶电泳验证条带后，用 EClean
磁珠 (南京易基诺环保科技有限公司)纯化，并基于

ND702-02试剂盒 (南京诺唯赞生物科技股份有限公

司)构建 Ion Torrent测序文库。测序采用 Ion Torrent
Proton平台 (美国赛默飞世尔科技公司)，实验全程设

 

N

采样点
水系面 0 20 km

长

江

图 1    长江口采样点分布示意

Fig.1 Distribution diagram of sampling points in the Yangtze River Estuary

第 7 期 翟　帅等：基于环境 DNA技术与生态网络分析的长江口春季浮游植物群落研究 1409



置 1个阳性标准品和 3个阴性对照 (ddH2O模板)，确
保数据的可靠性。 

1.3    数据处理

浮游植物的优势种根据优势度 (Y)进行筛选，

Y>0.02为优势种 (属)，Y>0.1为绝对优势种 (属)，其计

算公式为

Y = Pi× fi （1）

式中，Pi 为第 i 个种相对丰度占浮游植物相对丰度的

比例，fi 为该种在各采样点中出现的频率。群落结构

组成通过 R语言 (v4.4.0)计算 α-多样性指数，包括

Shannon-Wiener指数、Simpson指数、Chao1指数及

ACE指数，并绘制图表。在浮游植物与环境因子关

系的分析中，筛选相对丰度前十的物种，构建真浮游

植物种类组成数据矩阵，然后对数据进行去趋势对应

分析 (Detrended correspondence analysis,  DCA)，分析

结果显示排序轴的梯度长度值均小于 3，故选用冗余

分析 (Redundancy analysis, RDA)。RDA分析过程中，

将物种数据进行 Helliger转化，环境因子数据进行

lg(x+1)转化。

优势种与环境因子相关性通过 R语言 (v4.4.2)
psych包的 corr.test()函数计算 Spearman相关系数；群

落 α-多样性指数 (Shannon-Wiener指数、Simpson指

数)与环境因子的关联性通过 linkET包的mantel_test()
函数进行 Mantel检验。共现网络分析基于 R(V4.03)
“psych”包生成浮游植物 Spearman相关性矩阵，设

定|r|≥0.4、P<0.05为阈值，构建共现网络后导入 Gephi
0.10.1，采用 Fruchterman-Reingold布局可视化并按种

类着色。计算网络拓扑参数 (平均节点度、聚类系数、

平均路径长度、模块性、密度、直径)并绘图。样点

空间分布图利用 ArcGIS 10.8软件绘制，基于 R语言

(v4.4.0)进行 RDA分析，以评估环境因子对浮游植物

群落结构的影响。 

2    结果与分析
 

2.1    长江口春季浮游植物群落结构

研究期间，基于 eDNA技术鉴定出长江口春季共

有 5门 7纲 17目 30科 42属 67种浮游植物，隶属于

硅藻纲 (Bacillariophyceae)、金藻纲 (Chrysophyceae)、
绿藻纲 (Chlorophyceae)、隐藻纲 (Cryptophyceae)、甲藻

纲 (Dinophyceae)、羽纹纲 (Pennatae)、中心纲 (Centricae)
等 7个纲。

基于环境 DNA采样数据所得的 OTU值，进一

步计算出长江口春季浮游植物的优势种有 8种 (见
表 1)，包括汉斯冠盘藻 (Stephanodiscus hantzschii)、彼

德森黄群藻 (Synura petersenii)、弯隐藻 (Cryptomonas

curvata)、内茧藻属 (Entomoneis  sp.)、剪刺鱼鳞藻

(Mallomonas  tonsurata)、 放 射 舟 形 藻 (Navicula
radiosa)、布氏双尾藻 (Ditylum brightwellii)、变异直

链藻 (Melosira  varians)。 其 中 汉 斯 冠 盘 藻

(Stephanodiscus  hantzschii)(占 40.3%)和彼德森黄群

藻 (Synura petersenii)(占 16.3%)为绝对优势种。另外，

杰拉德海链藻 (Thalassiosira  guillardii)、尖针杆藻

(Synedra acus)、玛氏骨条藻 (Skeletonema marinoi)、诺

氏海链藻 (Thalassiosira nordenskioeldii)平均相对丰

度均高于 1%(见图 2)。
  

表 1    长江口春季浮游植物优势种

Table 1  Dominant phytoplankton species in the Yangtze River

estuary in spring

优势种类 相对丰度/% fi(频率) Y(优势度)

汉斯冠盘藻(Stephanodiscus hantzschii) 40.3 1.00 0.403

彼德森黄群藻(Synura petersenii) 16.3 1.00 0.163

弯隐藻(Cryptomonas curvata) 7.7 0.70 0.077

内茧藻属(Entomoneis sp.) 4.4 0.50 0.044

剪刺鱼鳞藻(Mallomonas tonsurata) 3.2 0.70 0.032

放射舟形藻(Navicula radiosa) 2.7 0.50 0.027

布氏双尾藻(Ditylum brightwellii) 2.4 0.70 0.024

变异直链藻(Melosira varians) 2.3 1.00 0.023
 

基于各采样点浮游植物的 OTU值，计算长江口

春季浮游植物的 α-多样性指数与物种丰富度指数。

其中，Shannon-Wiener指数和 Simpson指数反映浮游

植物群落的多样性，Chao1指数和 ACE指数反映浮

游植物群落的丰富度。由图 3可见，Chao1指数范围

为 7~57，ACE指数范围为 7~57，两个指数的分布趋

势一致，其中 HK02样点浮游植物群落丰富度最高，

HK08样点浮游植物群落丰富度最低。 Shannon-
Wiener指 数 范 围 为 0.48~3.12， 其 中 HK02样 点

Shannon-Wiener指数最高，HK04样点最低。Simpson
指数范围为 0.14~0.92，其中 KH04样点最低，最高值

出现在 HK02样点，Shannon-Wiener指数和 Simpson
指数趋势基本一致。

统计分析结果显示，不同区域之间浮游植物群落

的多样性 (Shannon-Wiener指数和 Simpson指数)与
丰富度 (Chao1指数和 ACE指数 )差异均不显著。

Kruskal-Wallis  H检验结果显示，Shannon-Wiener指
数 (H=10，p=0.441)与 Chao1指数 (H=10，p=0.441)在
不同区域间差异不显著，Bonferroni校正后的两两比

较同样未发现显著差异 (p>0.05)。 

2.2    长江口春季浮游植物与环境因子相关性

将浮游植物在科、属及种分类水平相对丰度排
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名前 10的群落和 α-多样性指数 (Simpson及 Shannon-
Wiener指数)与水环境参数进行 Mantel test相关性

分析，以探究环境因子对优势浮游植物群落的影响，

结果如图 4所示。由图 4可见，TDS浓度与 SAL呈

显著正相关 (P<0.01)，且 SPC、OPR、WT、pH、SS浓

度之间相互呈正相关。长江口浮游植物优势群落受

SD的影响显著 (P<0.05)，Mantel相关性 r 值为 0.35。

浮游植物 α-多样性指数受 TP和 SS浓度的影响显著，

Mantel相关性 r 值分别为 0.27和 0.38。
为探究环境因子与长江口浮游植物的相互作用

关系，将属水平上浮游植物相对丰度排名前 10的种

和 α-多样性指数 (Simpson及 Shannon-Wiener指数 )
与环境因子进行共现网络分析，结果如图 5所示。由

图 5可见，共现网络共有 80条边、20个节点。各节点
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图 2    研究期间长江口浮游植物的群落结构组成

Fig.2 Composition and structure of phytoplankton communities in the Yangtze River

Estuary during the research period
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图 3    长江口浮游植物 α-多样性指数

Fig.3 Alpha diversity index of phytoplankton in the Yangtze River Estuary
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注：图中用颜色梯度表示环境因子间的 Spearman相关系数，线条宽度对应于Mantel相关系数，线条颜色

表示基于 9 999次排列的统计显著性，**表示 P<0.01。SAL、SPC、ORP、WT、SD分别表示盐度、电导

率、氧化还原电位、温度和透明度，DO、TDS、TP、TN、SS均表示其浓度。下同。

图 4    优势浮游植物与环境因子相关性分析

Fig.4 Correlation analysis between dominant phytoplankton and environmental factors
 

环境因子

多样性指数

优势浮游植物

注：图中网络节点的大小与节点度正相关，红色与绿色的边线分别代表了各因子之间的

正、负相关关系，线条越粗相互作用关系越强。多样性指数与优势浮游植物、环境因子

的相关性未达到所选的|r|≥0.4、P<0.05阈值中，因此未显示。

图 5    优势浮游植物与环境因子分子生态网络

Fig.5 Molecular ecological network of dominant phytoplankton and environmental factors
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中 Cryptomonas curvata 的度 (8)最高，即 Cryptomonas
curvata 与多个浮游植物及环境参数相互作用较强

(r>0.4)；其次为 Thalassiosira guillardii(7)。环境因子

中 SAL与 TDS的度 (7)最高，与多个浮游植物种和

环境因子呈正相关，相互作用影响较大。浮游植物优

势种间既有相互促进，也有相互抑制。

将环境因子与优势浮游植物 (相对丰度排名前

10)进行 RDA分析，结果如图 6所示。由图 6可见，

环境因子对优势浮游植物的解释率达 54.52%，第 1
和第 2排序轴分别贡献了 32.53% 和 21.99%。其

中WT、SD和 TN是影响长江口浮游植物的关键

环境因子，解释度达到显著水平 (P<0.05)。长江口北

支样点主要分布在图中左侧区域，主要与 WT和 TN
浓度呈正相关，与 SD呈负相关。南支样点主要分布

在图中右侧区域，与 SD和 pH呈正相关，与 WT呈负

相关。
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图 6    优势浮游植物与环境因子、采样点的 RDA 分析

Fig.6 RDA analysis of dominant phytoplankton, environmental factors and sampling points
 
 

3    讨论
 

3.1    环境 DNA技术在研究河流水生生物多样性上

的优势

河流水生生物多样性是评估生态系统健康的关

键指标，对维持生态平衡与提供生态服务至关重要。

然而，传统研究方法 (如网捕、电捕、人工观察)存在

诸多局限，如对生物造成伤害、耗时费力、难以检测

到稀有或濒危物种等[28-29]。而 eDNA技术在水生生

物检测方面具有灵敏度高、对环境干扰少、方便快捷

等优势，已有研究表明，eDNA技术应用于河流水生

生物调查其检出率高于传统调查方法[30-32]。在鱼类

调查方面，雷俊等[33] 在万泉河的研究中，以科级水平

对比两种方法发现，两种方法检出的类群均以鲤科为

主；其中，eDNA方法检出鱼类物种 76种，高于传统

调查方法的 44种；蒋佩文等[34] 对珠江河口的调查发

现，eDNA可以检测到更多物种，表明 eDNA方法对

于物种的识别具有一定的准确性和可靠性。在浮游

生物调查方面，周心怡等[35] 在金沙江下游的研究中，

记录到浮游植物 148属，远超该河段此前记录的 52~
100种浮游植物物种数量；程云山等[36] 基于 18S rRNA
基因高通量测序的 eDNA技术检测浮游植物多样性

的精确性高于形态学鉴定，物种数是形态学检测到

的 5.55倍；任艺晨等[37] 基于 COI基因高通量测序的

eDNA技术在抚仙湖能够获得更多的物种数。这些

为该技术在长江口浮游植物调查中的应用提供了可

行性依据。

尽管 eDNA技术在物种检出数量上优于传统调

查方法，但其尚无法完全替代后者。该技术在河流水

生生物多样性监测中存在多个维度的不足：首先，从

采样到数据分析的整个流程中，技术标准化不足可

能产生系统性误差，导致假阳性和假阴性风险 [38-41]。

此外，eDNA技术会受到采样环境、范围、时间以及
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目标物种等多重因素的限制，使得研究者在提取

eDNA的过程中操作方法不尽相同，因此想要对不

同 eDNA研究结果进行比较还存在一定的挑战。

eDNA技术本质上是检测“生物存在痕迹”，其生态

信息深度不足制约了对生态系统健康的全面评估。

同时，该技术无法直接观察生物本体或进行生物学测

量 (如获取浮游植物的形态特征、生物量等指标)，因
此仅能提供物种存在性数据。此外，构建并持续完善

区域性参考数据库，是提升 eDNA技术可用性、有效

性和物种鉴定准确性的关键[42-43]。

该研究采用 eDNA技术来分析长江口春季浮游

植物多样性，共鉴定出 5门 7纲 31科 42属 67种，其

中物种组成、优势种还是优势度较高的种类，硅藻门

均占了很大的比重，与王婷等[44] 的研究结论一致，但

多样性指标存在差异：南支水域浮游植物多样性更高，

可能与研究区域及采样时间不同有关。另外，温度、

氮磷等营养盐含量以及水体中的污染物种类、含量

不同也可能是导致该差异的原因。未来研究将通过

多季节采样与传统调查方法验证，监测生物多样性。 

3.2    浮游植物的空间分布受外界环境因子影响

浮游植物的生长与水体环境密切相关，受到环境

因子的综合影响[45]。空间分布上，长江口北支浮游植

物相对丰度高于南支，这与邵海燕 [46] 等的研究存在

差异，或与二者研究区域及调查时段不同有关。通

过Mantel检验、分子生态网络分析，发现 SAL和 TDS
是影响长江口浮游植物分布的主要环境因子，前者通

过界定水体咸淡属性，筛选出广盐性类群的适生区域，

后者作为水体溶解物质总量的综合指标，通过泥沙再

悬浮释放营养及人类活动输入有机碳源，为浮游植物

提供生长所需的物质基础，直接影响群落的基础丰度。

二者的协同作用，使得 SAL适配性强、依赖丰富营

养供给的浮游植物在北支这类半咸水、高溶解固体

的环境中形成分布优势。从时间尺度看，春季是藻类

年际繁殖的峰值期，尤其适宜硅藻生长，该现象与鲍

乾等[47] 在泸沽湖调查结果相似，但与陈丽丽等 [48] 报

道的 83种 (藻类)相比种类数偏低，可能由研究区域

不同所致。

RDA分析显示，SD、WT、TN是影响长江口浮

游植物优势种的关键环境因子。SD低的水域 (如近

河口区域)由于悬浮颗粒物阻挡光照，抑制了光合作

用，导致浮游植物群落向耐低光物种演替，从而改变

浮游植物的垂直分布和群落组成，贾海波等 [49] 的

CCA分析结果表明，SD与甲藻丰度呈显著相关，是

影响其空间分布的最重要因子之一；高月鑫等 [50] 的

RDA分析则显示，SS、WT、SD和 SAL是影响浮游植

物群落分布的主要环境因子，这与本研究的结果相似。

本研究采样期处于长江汛前退潮阶段，径流携带

大量泥沙入海。北支受径流主导作用更强，泥沙输移

量高，形成利于硅藻增殖的高浊度环境；南支则受潮

汐冲刷影响显著，水体稳定性较低。同时，北支的半

封闭水域特征促进了营养盐富集，而南支的强水交换

作用导致营养盐快速扩散。这表明长江口浮游植物

的空间分布受多重环境因子协同作用调控。 

4    结论

a)  研究期间，在长江口春季共鉴定浮游植物

67种，隶属于 5门 7纲 42属，其中以硅藻门为主，金

藻门和绿藻门次之。长江口春季浮游植物优势种有

8种，其中汉斯冠盘藻 (Stephanodiscus hantzschii)和
彼德森黄群藻 (Synura petersenii)为绝对优势种。α-多
样性分析显示，长江口北支浮游植物的丰富度与多样

性均高于南支。

b) Mantel检验、分子生态网络分析和 RDA结果

表明，长江口春季浮游植物群落分布受环境因子的影

响较大，SAL和 TDS是影响浮游植物的关键因素，

SD、WT、TN影响浮游植物的多样性和优势群落结

构组成。
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