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再生水补水对河道底泥细菌群落结构影响研究
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摘要：以北京市永定河麻峪湿地再生水补水口附近河道底泥为研究对象，应用末端限制性片段长度多态性（Ｔｅｒｍｉｎａｌ Ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ
Ｆｒａｇｍｅｎｔ Ｌｅｎｇｔｈ Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ， Ｔ⁃ＲＦＬＰ）技术探究再生水补水口附近底泥细菌群落结构的空间差异特征以及环境因子所产生的

影响，并借助典范对应分析（Ｃａｎｏｎｉｃａｌ Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ Ａｎａｌｙｓｉｓ， ＣＣＡ）方法分析麻峪湿地底泥细菌群落结构空间差异特征的形

成原因。 分析结果表明：河道底泥微生物群落对再生水的净化主要发生在距补水口 １２００ｍ 的范围内，随着再生水与上游来水

径向混合净化渐变过程，在补水口 ２０００ｍ 处河道底泥微生物群落结构与河道再生水补水口上游趋于相似。 基于样点聚类结果

的群落结构多样性分析表明随着再生水净化过程的实现微生物综合多样性指数呈现下降的趋势，从均匀度指数的变化趋势看，
再生水补水口具有最高均匀度指数，补水口下游 １２００ 米处由于非优势菌群所占相对丰度最低以及偶见菌群缺失，导致群落结

构比较单一、群落多样性和均匀度指数都最低。 ＣＣＡ 方面分析结果表明再生水补水口上游细菌群落与因累积效应形成的重金

属有密切关系，补水口出口底泥细菌群落则主要受到总磷和总有机碳的影响较大，而再生水补水与上游来水汇水径向渐变过程

可能与氨氮净化具密切关系。 研究区的主要优势菌种为假单胞菌属、贪食菌属和芽孢杆菌属，是与再生水中有机碳、氮降解具

有密切关系的菌属。
关键词：再生水； 细菌群落多样性； 末端限制性片段长度多态性分析； 典范对应分析 
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再生水作为一种稳定的再生水源，在缓解北京市水资源供需矛盾、减轻水环境污染方面发挥重要作用。
然而再生水水质特性决定了其必然会改变河道生态水文过程和污染物迁移运转，进而通过河道垂向渗漏过程

影响周边地下水水质特性和污染物迁移运转。 城市河道具有良好的环境污染修复能力，能有效消除水体氮、
磷、各种有机物质［１⁃２］。 河道水质特别是营养物和污染物的变化将显著影响湿地生态系统微生物群落结构与

功能［３］。 外源污染物稀释、迁移、转化和降解过程伴随着适应性微生物激活及非适应性微生物抑制的过

程［４］，尤其是水域生态系统的硝化和反硝化空间耦合关系通常发生在河道中能提供不同氧浓度梯度的底水－
饱水沉积物中好氧和厌氧界面［５］，因而在河道水质净化及其河道－地下水渗漏系统中污染物修复方面发挥重

要作用。 基于此分析再生水受纳河道中底泥细菌群落结构的空间变异，解析导致微生物群落结构空间变异的

主要环境要素，揭示对关键环境要素起降解作用的优势菌属，为北京市河道再生水补水的利用提供科学合理

的依据。

图 １　 北京市麻峪湿地采样点分布图
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　 式中 ＭＢ、ＭＰ１、ＭＰ２ 为再生水补水口，ＭＫ、ＭＫ１ 和 ＭＫ２ 为再生水

补水口上游 ３００ｍ 样点，ＭＨ 为补水口下游 ８００ｍ 处样点，ＭＪ 为再

生水补水口下游 ２０００ｍ 采样点

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

麻峪湿地净化系统地处北京市西部，属于门头沟永

定河段，于 ２０１１ 年建成。 该地段位于五里坨和广宁村

之间，研究全长 ２６００ｍ。 麻峪湿地段有门城污水处理

厂，位于北京市门头沟区永定河门城镇段西侧，占地

１０５００ｍ２。 该污水处理厂日处理能力为 ４００００ｍ３。 污水

处理工艺主要包括预处理、生物处理、污泥处理和除臭

工艺四部分，确保处理后的水质达到国家二级排放标

准。 除臭工艺是在北京市污水处理领域中首次采取，较
好地解决了厂区附近区域内大气受到污染的问题，其出

水排入麻峪湿地。
１．２　 样品采集及理化指标分析

本研究于 ２０１２ 年 １０ 月采集麻峪湿地河道河岸带

底泥样品，依据《永定河生态功能区划》，采样点分别布

设在中门寺沟和高井排洪渠补水口附近湿地、补水口上

游湿地以及补水口下游湿地。 具体采样点包括：取补水

口上游 ３００ｍ 处点位 ＭＫ、ＭＫ１、ＭＫ２，补水断面有中门

寺沟补水口 ＭＢ、ＭＰ１，高井沟排洪渠补水口 ＭＰ２，ＭＨ
为距离补水口下游 １２００ｍ 处混合断面，ＭＪ 为距补水口

下游 ２０００ｍ 处净化断面。 具体位置见图 １。 每一个采
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样点沿河道横断面从中间到两岸均匀采集 ５ 个平行样，采样深度距离河底 ２０ｃｍ 处，每个样点采集约 ５００ｇ 底

泥，置于干净密封的聚四氟乙烯塑料袋中，低温储藏带回实验室进行分析处理，并对样品进行编号。 每个样点

５ 个平行样共计 ２５００ｇ 土壤搅拌混匀提取约 ５００ｇ 作为一个样方并重新编号。 编号后的样品分两部分，其中一

部分进行常规理化指标分析，总氮（ＴＮ）的测定采用凯氏定氮法（ＧＢ ／ Ｔ１１８９４⁃ １９８９），总磷（ＴＰ）的测定采用碱

熔—钼锑抗分光光度法 （ＨＪ６３２⁃ ２０１１）、总有机碳（ＴＯＣ）采用重铬酸钾氧化—分光光度法（ＨＪ６１５ ／ ２０１１）测

定，铵态氮采用 ２ｍｏｌ ／ Ｌ ＫＣｌ 浸提—靛酚蓝比色法测，ＯＲＰ（Ｏｘｉｄａｔｉｏｎ⁃Ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ）采用 ＯＲＰ 仪直接测

量，重金属采用原子吸收光谱法来测定，具体测定结果见表 １。 剩余底泥样品于－４℃下保存，用于微生物群落

结构分析。

表 １　 麻峪湿地底泥的理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｅｄｉｍｅｎｔ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｉｎ Ｍａ Ｙｕ ｗｅｔｌａｎｄ

参数（Ｐａｒａｍｅｔｅｒ） ＭＫ１ ＭＫ２ ＭＫ ＭＰ１ ＭＰ２ ＭＨ ＭＪ ＭＢ

总氮 ＴＮ Ｔｏｔａｌ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ２９．３８ １５．４５ ９．９１ １１．５７ １３．５８ １１．７３ １２．０７ １７．４８

总磷 ＴＰ Ｔｏｔａｌ Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １９．３４ １１．９１ １３．４１ １７．１７ ２６．４７ １１．７９ １１．２１ ４２．１１

氧化还原电位 ＯＲＰ
Ｏｘｉｄａｔｉｏｎ⁃Ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ／ ｍＶ

－４７．１０ ６１．９０ －２９．５０ －８０．９０ －７１．４０ ３２．４０ １１．４０ －９０．３０

总有机碳 ＴＯＣ
Ｔｏｔａｌ Ｏｒｇａｎｉｃ Ｃａｒｂｏｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ０．６１ ４．５７ ２．６２ ０．９９ ５．０１ １．６３ ０．４８ ５．５５

铵态氮 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ

Ａｍｍｏｎｉａｃａｌ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ）
３．７０ ８．２５ １７．００ ５．７５ １９．６１ ２４．６６ ０．６９ ２．９４

Ｔｉ ／ （μｇ ／ ｋｇ） ７．０３ ７．４８ ８．１８ ０．１７ ８．２６ ６．９８ ８．６９ ５．１１

Ｃｒ ／ （μｇ ／ ｋｇ） ０．１８ ０．１４ ０．２０ ０．０８ ０．１９ ０．１２ ０．１９ ０．２０

Ｍｎ ／ （μｇ ／ ｋｇ） １．３９ １．２５ １．１５ ０．０２ ０．８９ ０．７９ １．１５ １．８３

Ｆｅ ／ （μｇ ／ ｋｇ） ５０．８４ ４８．３１ ６０．１０ １．４３ ５８．５１ ４８．１１ ６０．８６ ５２．９２

Ｎｉ ／ （μｇ ／ ｋｇ） ０．０６ ０．０７ ０．０８ ０．００ ０．０８ ０．０４ ０．０８ ０．０５

Ｃｕ ／ （μｇ ／ ｋｇ） ０．０４ ０．０４ ０．０４ ０．０１ ０．１０ ０．０２ ０．０４ ０．０５

Ｚｎ（μｇ ／ ｋｇ） １．６９ ０．２６ ０．２０ ０．００ ０．６１ ０．７３ １．５３ ０．３２

Ｃｄ ／ （μｇ ／ ｋｇ） ０．０２ ０．０１ ０．０１ ０．００ ０．０１ ０．０１ ０．０１ ０．０１

Ｐｂ ／ （μｇ ／ ｋｇ） ０．０７ ０．０２ ０．０２ ０．０１ ０．０５ ０．０１ ０．０５ ０．０３

Ｖ ／ （μｇ ／ ｋｇ） ０．１６ ０．１５ ０．１８ ０．００ ０．１７ ０．１５ ０．１９ ０．１６

１．３　 基于 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 的微生物群落结构分析

１．３．１　 ＤＮＡ 提取

采用土壤样品提取试剂盒（天根生化科技北京有限公司）提取底泥样品总 ＤＮＡ，操作步骤按照使用说明

书进行。 提取总 ＤＮＡ 经 ０．８％（ｍ ／ Ｖ）琼脂糖凝胶电泳检测鉴定，提取的 ＤＮＡ 放置于－２０℃条件下保存备用。
１．３．２　 ＰＣＲ 扩增

ＰＣＲ 技术依据史青应用 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 技术分析滇池污染水体的细菌群落技术［６］进行扩增．
１．３．３　 末端限制性片段长度多态性（Ｔ⁃ＲＦＬＰ）分析

分别采用 ＭｓｐⅠ、ＡｆａⅠ、ＨａｅⅢ对荧光 ＰＣＲ 产物进行酶切。 在 ３７℃下放置 ３—５ ｈ。 然后在 ６５℃条件下温

浴 １５ ｍｉｎ 使酶失活。 随后将酶切产物送至天根生物技术有限公司进行基因扫描（ ＧｅｎｅＳｃａｎ） ，得到 Ｔ⁃ＲＦＬＰ
图谱。
１．３．４　 数据处理与分析

Ｔ⁃ＲＦＬＰ 谱图用 Ｐｅａｋ Ｓｃａｎｎｅｒ 进行分析。 舍去小于 ５０ ｂｐ 和大于 ５００ ｂｐ 的片段。 对于细菌，由于相对数

量过小的限制性末端片段（ Ｔ⁃ＲＦｓ）不会对群落的特性产生明显的影响［７⁃９］。 故在本分析中舍去了相对数量＜
１％的 Ｔ⁃ＲＦｓ，然后分别计算图谱中每一个峰的峰面积与所有峰总面积的比值，将每个 Ｔ⁃ＲＦ 所占的百分比作

为权重导入 Ｐｒｉｍｅｒ 软件，聚类方法选择组间平均距离法，距离选择平方欧氏距离，做出聚类分析图。 借助
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ＰＲＩＭＥＲ 和 Ｅｘｃｅｌ２００７ 软件，以麻峪湿地的 ８ 个底泥样品的 １１１ 个 Ｔ⁃ＲＦｓ 类型的相对峰面积为原始矩阵，借助

ＰＲＩＭＥＲ 软件实现样点的聚类，同时计算细菌群落物种的综合多样性指数（Ｓｈａｎｎｏｎ－ｗｅａｖｅｒ ｉｎｄｅｘ）、物种丰富

度指数（Ｍａｒｇａｌｅ ｉｎｄｅｘ） 和均匀度指数 （ ｅｖｅｎｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ），分析底泥细菌群落多样性的空间差异。 借助

ＣａｎｏＤｒａｗ ｆｏｒ Ｗｉｎｄｏｗｓ 和 Ｅｘｃｅｌ２００７ 软件对环境因子和样方进行排序分析。 以 ８ 个样本中细菌菌群的相对丰

度组成的物种矩阵和 １５ 种环境参数组成的环境变量矩阵为基础数据，进行 ＤＣＡ（Ｄｅｔｒｅｎｄｅｄ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ
ａｎａｌｙｓｉｓｉ）排序，在 ＤＣＡ 分析环境梯度轴长大于 ４． ０ 的前提下，进而运用非线性的单峰排序方法 ＣＣＡ
（Ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ），得到样方、物种、环境因子相互关系的二维排序图［１０］。 Ｍｉｃａ 对比是将

ＨａｅⅢ、ＭｓｐⅠ、ＡｆａⅠ３ 种内切酶消化的 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 图谱属性数据上传到 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ＡｓｓｉｇｎｍｅｎｔＴｏｏｌ （ ＰＡＴ，
ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｓｅｃｕｒｅ．Ｌｉｍｎｏｌｏｇｙ． ｗｉｓｃ． ｅｄｕ ／ ｔｒｆｌｐ ／ ｎｅｗｕｓｅｒ． ｊｓｐ） 网站，并结合 Ｍｉｃａ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｍｉｃａ． ｉｂｅｓｔ． ｕｉｄａｈｏ． ｅｄｕ ／ ｐａｔ．
ｐｈｐ） 网站通过 Ｖｉｒｔｕａｌ Ｄｉｇｅｓｔ（ＩＳＰａＲ）模块产生的基础数据库对起主要作用 Ｔ⁃ＲＦｓ 类型的系统发育分类进行

推测，最终得出可能对应的种属。

２　 结果与讨论

２．１　 不同内切酶消化多样性比较

图 ２ 是对 ８ 个样品细菌 １６Ｓ ｒ ＤＮＡ 的荧光引物 ＰＣＲ 扩增产物经限制性内切酶 ＭｓｐⅠ、
ＨａｅＩＩＩ 和 ＡｆａⅠ消化后的扫描图谱，该图谱总体呈现了降噪后不同 Ｔ⁃ＲＦｓ 类型在不同酶切作用下细菌群

落的整体分布情况。 同一个样品经 ＭｓｐⅠ、ＨａｅＩＩＩ 及 ＡｆａⅠ三个不同的内切酶消化后，反映出的总 Ｔ⁃ＲＦｓ 数和

总峰面积具一定的差异，即 ＭｓｐⅠ和 ＨａｅＩＩＩ 消化结果的多样性明显优于 ＡｆａⅠ，即利用内切酶 ＭｓｐⅠ和 ＨａｅＩＩＩ
能够揭示更高的丰富度，但 ＡｆａⅠ酶切扫描图谱多样性较低。 基于此，后续的多元统计分析均以经内切酶 Ｍｓｐ
Ⅰ和 ＨａｅＩＩＩ 消化的 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 图谱文件进行分析。

图 ２　 麻峪湿地底泥细菌经 ＭｓｐⅠ、ＨａｅＩＩＩ及 ＡｆａⅠ酶切的 Ｔ⁃ＲＦｓ

Ｆｉｇ．２　 Ｔ⁃ＲＦｓ ｏｆ Ｓｅｄｉｍｅｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ｗｉｔｈ ＭｓｐⅠ、ＨａｅＩＩＩ ａｎｄ ＡｆａⅠｄｉｇｅｓｔｉｏｎ ｉｎ Ｍａ Ｙｕ ｗｅｔｌａｎｄ

注：图 ａ，图 ｂ，图 ｃ 分别代表 ＭｓｐⅠ、ＨａｅＩＩＩ 及 ＡｆａⅠ酶切的 Ｔ⁃ＲＦｓ； 式中横坐标：端粒长度 ＴＲＦ（Ｔｅｒｍｉｎａｌ Ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ Ｆｒａｇｍｅｎｔ） ｌｅｎｇｔｈ，纵坐标：

检测样品（Ｓａｍｐｌｅｓ ｐｒｅｓｅｎｔ）
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２．２　 基于 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 谱图的聚类分析

把采集样品基于 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 微生物群落结构分析的谱图进行预处理之后，采用 Ｐｒｉｍｅｒ 进行聚类分析，结果

如图 ３（ａ）所示。 从图可以看出微生物群落结构在再生水河道补水口和上下游均发生较明显的变化。 以相似

性 ５３％为标准，将其划分为四大类，分别是：第Ⅰ类：再生水河道补水口上游 ３００ｍ 处 ＭＫ、ＭＫ１、ＭＫ２ 样点和补

水口下游 ２０００ｍ 处的 ＭＪ 样点；第Ⅱ类：再生水补水口河道底泥 ＭＰ１、ＭＰ２ 两个样点；第Ⅲ类：距离再生水补水

口河道底泥 １２００ｍ 的混合样点 ＭＨ；第Ⅳ类：再生水补水口底泥 ＭＢ 样点。 从聚类结果可以看出，在距补水口

下游 １２００ｍ 的范围内，河道底泥微生物群落组成发生了较大的改变，随着再生水与上游来水径向混合渐变净

化过程，在补水口 ２０００ｍ 处，河道底泥微生物群落结构与河道再生水补水口上游趋于相似。 其次，位于再生

水补水口底泥微生物群落结构与其他样点间变化存在较大差异，说明补水口附近底泥的生物物理化学过程显

著区别于主河道底泥，需进一步结合微生物组成成分解析。 为了分析基于 ＭｓｐⅠ酶切 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 的稳定性，我们

将 ＨａｅⅢ酶切分析结果同样进行聚类分析，结果见图 ３（ｂ），从分析结果可以看出两个酶切结果具有相似的

结论。

图 ３　 基于 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 图谱的底泥细菌群落结构聚类分析

Ｆｉｇ．３ 　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ｈｉｅｒａｒｃｈｉｃａｌ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｓｅｄｉｍｅｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ Ｔ⁃ＲＦＬＰ ｐｒｏｆｉｌｅｓ

ＭＫ、ＭＫ１、ＭＫ２、ＭＢ、ＭＰ１、ＭＰ２、ＭＨ、ＭＪ 分别代表经过 ＭｓｐⅠ、ＨａｅⅢ酶切的第 １ — ８ 号样本，横坐标表示 ８ 个样品之间的相关系数，式中，ａ

代表 ＭｓｐⅠ细菌聚类结果；ｂ 代表 ＨａｅⅢ酶切聚类结果

２．３　 基于聚类群落多样性结果的分析

根据聚类结果，我们计算了以 ＭｓｐⅠ为酶切的不同聚类中各片段的丰度，并定义 Ｔ⁃ＲＦｓ 片段丰度值＞４％
的类型为优势菌群，而片段丰度值＜１％的类型为偶见菌群，其余为非优势菌群［１１］。 从表 ２ 可以看出，第Ⅳ类

物种丰富度及综合多样性指数显著高于其他类，第Ⅳ类在群落结构上表现为最高偶见菌群丰度值及最高非优

势菌群丰度值，以及优势菌群比其他类稍低的丰度值。 究其原因细菌偶见菌群一般是伴随着环境扰动导致新

物种的产生或者已存物种的消亡而出现，细菌优势菌群则是由于适应环境变化后在群落中发挥重要净化作用

而存在的物种菌群，细菌群落在不断出现新物种和逐步适应新环境这两个过程中交替演变，从而使底泥能够

更准确的反应长期富集于再生水补水口附近各类准持久性有机污染物和消毒副产物。 除第Ⅳ类外，其它类综

合多样性指数则呈现第Ⅱ类＞第Ⅲ类＞第Ⅰ类的变化趋势，综合多样性指数的这种变化趋势表现为，再生水补

水和上游来水汇水过程水质净化微生物生态过程相一致，即随着再生水净化过程的实现，微生物综合多样性

指数呈现下降趋势。 从均匀度指数的变化趋势看，第Ⅱ类具有最高均匀度指数，原因是第Ⅱ类的优势菌群、非
优势菌群和偶见菌群的 Ｔ⁃ＲＦｓ 数和相对丰度分布较为均匀，群落结构较为稳定，在再生水水质净化过程中发

挥重要作用。 而第Ⅲ类则由于其具最高优势菌群数和最优势菌群相对丰度值，偶见菌群缺失，导致其群落结

构比较单一，群落多样性和均匀度指数都最低。
２．４　 基于 ＣＣＡ 排序的群落结构变异的环境解释

运用典范对应分析（ＣＣＡ）排序法，分析再生水补水对城市河道底泥细菌群落结构特征及其成因。 在

ＣＣＡ 排序图中，各划分因子用箭头表示，箭头连线的长短表示样方与因子相关性的大小，线越长，说明相关性
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越大，反之则小。 连线与排序轴的角度表明功能群划分因子与该排序轴相关性的大小（Ｐｅａｒｓｏｎ 相关） ，夹角

越小，相关性越大。 箭头所在象限表示功能群划分因子与排序轴的正负相关关系［１２］，各椭圆形为所划分的各

类功能群，圈内的字母为样方。 根据各采样点分布特点，以 ＭｓｐⅠ酶切的 ８ 个样点和环境因子进行趋势对应

分析（ＣＣＡ），排序结果表明，ＣＣＡ 排序图第一轴 ＡＸ１ 和第二轴 ＡＸ２ 的特征值累计占总特征值的 ６５．８３％，置
信度 Ｐ ＝ ０．０３，排序图包含了大部分的信息，排序效果良好，结果见图 ４（ａ）。

表 ２　 以 ＭｓｐⅠ为酶切的不同底泥细菌群落多样性分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｂａｃｔｅｒｉａｌ Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ Ｇｒｏｕｐｓ Ｓｅｄｉｍｅｎｔ Ｂａｃｔｅｒｉａ ｗｉｔｈ ＭｓｐⅠ

指数 Ｉｎｄｅｘ
类别 Ｃｌａｓｓ

第Ⅳ类
Ｆｏｕｒｔｈ ｃａｌｓｓ

第Ⅱ类
Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｃｌａｓｓ

第Ⅲ类
Ｔｈｉｒｄ ｃｌａｓｓ

第Ⅰ类
Ｆｉｒｓｔ ｃａｌｓｓ

末端限制性片段 Ｔ⁃ＲＦｓ 优势菌群（Ｄｏｍｉｎａｎｔｂａｃｔｅｒｉａ） ４ ７ ７ ５

Ｔｅｒｍｉｎａｌ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ 非优势菌群（Ｎｏｎ⁃ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ） ２１ １８ １１ １８

偶见菌群（Ｒａｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａ） ３８ ２４ ０ ３４

相对丰度 ｒｅｌａｔｉｖｅ ｉｎｄｅｘ（％） 优势菌群（Ｄｏｍｉｎａｎｔｂａｃｔｅｒｉａ） ３３．７ ４８．７ ６７．８ ４５．９

非优势菌群（Ｎｏｎ⁃ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ） ４６．９ ３６．３ ３２．２ ３７．７

偶见菌群（Ｒａｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａ） １９．４ １５ ０ １６．４

多样性指数 ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ 综合多样性指数（Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｅａｖｅｒ ｉｎｄｅｘ） ３．５６１ ３．１９２ ２．５８６ ２．５６７

物种丰富度（Ｍａｒｇａｌｅ ｉｎｄｅｘ） １３．４６３ ７．２７４ ３．６９２ ５．６４６

均匀度指数（Ｅｖｅｎｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ） ０．８５９ ０．９０３ ０．８３５ ０．８５６

　 　 第Ⅳ类、第Ⅱ类、第Ⅲ类和第Ⅰ类按照河道位置排序，其中，第Ⅰ类中包括再生水补水口下游和上游点位

麻峪湿地的八个采样点四大类在 ＣＣＡ 轴上得到了很好的分化。 总的来看与第一排序轴相关性最高的环

境因子是 ＴＮ（０．９９８７），基于分类的各类型样点在 ｘ 轴方向上从左到右表现为第Ⅱ类＞第Ⅲ类＞第Ⅰ类的变化

趋势，这种变化趋势与综合多样性指数变化趋势一致，同时与再生水补水上游来水径向汇流过程相一致，环境

因子及群落分布趋势联合分析表征再生水与上游来水水质净化过程中微生物净化主要体现在 ＴＮ 的变化过

程。 与第二排序轴相关性高的的环境因子是 ＴＰ（０．９９６１）、ＯＲＰ（０．７２８８８）、ＴＯＣ（０．６３４２），而在 ｙ 轴方向上则

表现为第Ⅳ类与其他群落类型之间的差异，指示第Ⅳ类底泥微生物净化过程主要以磷微生物地球化学过程为

主，其次是 ＴＯＣ 相关的生物化学过程为主，而氧化还原电位的改变是与磷、ＴＯＣ 微生物地球化学过程紧密联

系的重要环境因子。 结合图 ４（ａ）可知第Ⅳ类独立于其他菌群位于图右上方，表明其具独特的微生物生态特

征。 第Ⅰ类与 Ｐｂ、Ｆｅ、Ｖ、Ｎｉ、Ｔｉ、Ｚｎ、Ｃｄ 等重金属具有较高相关性的结果则说明上游河流沿岸的生活污水、工
业废水点源排放及农田径流非点源排放引发的重金属污染在自然营力作用下从水中沉淀下来［１３］，进而对底

泥细菌群落结构和种群数量的影响较大。 对于第Ⅱ类和第Ⅲ类则与铵态氮有密切关系，说明再生水补水口与

上游来水径向渐变过程可能与氨氮降解过程有关。 对于第Ⅱ类和第Ⅲ类的细菌群落由于是处在补水口以及

其混合断面内，按照 Ｄｒｕｒｙ 等人的研究理论，铵态氮不会随着水流被冲向下游而逐步降解，反而是缓慢沉积在

底泥中通过被吸附和固定的方式在土壤胶体表面和胶体晶格中保存下来［１４］，因此在第Ⅱ和Ⅲ底泥样点中的

菌群表现为与铵态氮存在着密切的关系。 综合以上，再生水补水口出口底泥细菌群落则主要受到总磷的影响

较大，相对再生水补水与上游来水汇水过程细菌群落则主要与氨氮的净化具密切关系。 以 ＨａｅⅢ酶切的 ＣＣＡ
聚类图见图 ４（ｂ），由图可知，以 ＨａｅⅢ酶切 ＣＣＡ 聚类图和以 ＭｓｐⅠ酶切 ＣＣＡ 聚类图具有相似的结果，在此不

再赘述。
２．５　 基于 Ｍｉｃａ 对比的群落结构分析

通过 Ｖｉｒｔｕａｌ Ｄｉｇｅｓｔ（ＩＳＰＡＲ）模块产生的基础数据库对起主要作用 Ｔ⁃ＲＦｓ 类型的系统发育分类进行推测，
其中有将近 ２０％暂不能确定，显示为非培养。 另外，有个别的 Ｔ⁃ＲＦｓ 类型在数据中无匹配。 之后通过计算其

细菌 Ｔ⁃ＲＦｓ 的比例，以占据整个 Ｔ⁃ＲＦ 的 １０％以上为优势菌种，筛选后结果见表 ３。 由表可知，第Ⅰ类中主要

优势菌群为贪食菌属、芽孢杆菌属和链霉菌属。 第Ⅱ中主要优势菌群为贪食菌属、芽孢杆菌属、葡萄球菌、肠
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图 ４　 再生水补水河道地底泥采样点与环境因子的 ＣＣＡ 排序图

Ｆｉｇ．４　 ＣＣＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅ ｐｏｉｎｔ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｎ Ｒｅｃｌａｉｍｅｄ ｗａｔｅｒ ｉｎ ｒｉｖｅｒ ｓｅｄｉｍｅｎｔ

杆菌、假单胞菌属和 Ｇｅｉｔｌｅｒｉｎｅｍａ ｓｐ．；第Ⅲ类中主要优势菌群为假单胞菌属和 Ｇｅｉｔｌｅｒｉｎｅｍａ ｓｐ．；第Ⅳ类主要优势

菌群为芽孢杆菌属和气单胞菌属。 而贪食菌属和芽孢杆菌属是第Ⅰ类和第Ⅱ类共有的菌属，葡萄球菌和肠杆

菌是第Ⅱ类特有的菌属，气单胞菌属为第Ⅳ类独有的菌属，假单胞菌属和 Ｇｅｉｔｌｅｒｉｎｅｍａ ｓｐ．属于第Ⅱ类和第

Ⅲ类。

表 ３　 四大优势类对应的可能种属

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｆｏｕｒ ｂｉｇ ａｄｖａｎｔａｇｅ ｇｒｏｕｐｓ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｓｐｅｃｉｅｓ

ＯＴＵ 类型（ｂｐ）

ＭｓｐⅠ ＨａｅⅢ ＡｆａⅠ
可能属
Ｐｏｓｓｉｂｌｅ Ｇｅｎｕｓ

类别 Ｃｌａｓｓ

第Ⅰ类
Ｆｉｒｓｔ ｃａｌｓｓ

第Ⅱ类
Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｃｌａｓｓ

第Ⅲ类
Ｔｈｉｒｄ ｃｌａｓｓ

第Ⅳ类
Ｆｏｕｒｔｈ ｃａｌｓｓ

６６ ２１８ ４２７ Ｖａｒｉｏｖｏｒａｘ ｐａｒａｄｏｘｕｓ √ √ — —

２５６ １２７ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｈｕｒｉｎｇｉｅｎｓｉｓ √ √ — √

２２６ ４５４ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ｓｐ． √ — — —

２５４ １２７ Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ ａｕｒｅｕｓ — √ — —

８３ ８３ Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ — √ — —

６６ １２８ Ａｅｒｏｍｏｎａｓｓｐ． — — — √

８３ ８３ ８３ Ｇｅｉｔｌｅｒｉｎｅｍａ ｓｐ． — √ √ —

４８８ ８３ ８３ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｐｌｅｃｏｇｌｏｓｓｉｃｉｄａ — √ √ —

　 　 在四大类中有无某种细菌有（√）无（—）

本研究中结合基于 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 片段的 ＭｉＣＡ 比对，结果表明假单胞菌属、贪食菌属、链霉菌属和芽孢杆菌属

是与再生水水质净化具有密切关系的菌属。 其中可反应再生水典型特征的第Ⅳ类包含芽孢杆菌属和气单胞

菌属两类优势属，有报道称气单胞菌在湿地系统氮、磷循环过程中起重要作用，其生长受铵离子、氮、磷浓度影

响明显［１５］，具有将 ＮＯ－
３ 转化为 ＮＯ－

２ 的能力［１６］。 芽孢杆菌属可迅速降解包括鱼的排泄物、残余饲料、浮游藻

类尸体和池底淤泥在内的有机物，使之生成硝酸盐、磷酸盐、硫酸盐等无机盐类，从而降低水中 ＣＯＤ、ＢＯＤ 的

含量，维持良好的水域生态环境［１７］。 本研究中仅出现在第Ⅳ类中的气单胞菌属和在各菌群普遍存在的芽孢

杆菌属说明再生水补水口附近底泥细菌受到磷浓度及有机物的影响较大，这与 ＣＣＡ 分析的与环境因子 ＴＰ、
ＴＯＣ 关系密切的结果保持一致。 再生水与上游来水混合渐变过程中的第Ⅱ类和第Ⅲ类具共有优势菌属假单

胞菌属和 Ｇｅｉｔｌｅｒｉｎｅｍａ ｓｐ．属。 据文献可知假单胞菌属是一种有机污染中普遍存在的菌属，可以利用包括单碳
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在内的许多有机物作为自身的能量和碳源，以有机氮或无机氮为氮源进行化能营养生活［１８］，而 Ｇｅｉｔｌｅｒｉｎｅｍａ
ｓｐ．是专性属于底栖生物环境，隶属于蓝菌门（Ｃｙａｎｏｐｈｙｔａ）的颤藻目（Ｏｓｃｉｌｌａｔｏｒｉａｌｅｓ），与水环境中氮的循环具

有密切关系已得到普遍的认同［１９］，这与 ＣＣＡ 分析中第Ⅱ类和第Ⅲ类与环境因子氮循环具有密切关系的结果

保持一致。 除假单胞菌属和 Ｇｅｉｔｌｅｒｉｎｅｍａ ｓｐ．属外，贪食菌属、芽孢杆菌属、葡萄球菌属、肠杆菌属同样为第Ⅱ类

优势菌属，其中贪食菌属与 Ｖａｒｉｏｖｏｒａｘ ｐａｒａｄｏｘｕｓ 密切的关系，且仅出现于与再生水干扰强度较高的第Ⅰ类和

第Ⅱ类中，文献表明 Ｖａｒｉｏｖｏｒａｘ ｐａｒａｄｏｘｕｓ 在降低毒性等方面发挥重要作用，与 ＣＣＡ 分析中第Ⅰ类与重金属生

物循环具密切关系的结果相一致［２０］。

３　 结论

（１）污水处理厂的再生水直接影响到麻峪湿地微生物群落结构的变化以及微生物群落组成，再生水补水

口下游 １２００ 米内河道底泥微生物群落对再生水产生净化作用，在补水口 ２０００ｍ 处，河道底泥微生物群落结

构与河道再生水补水口上游趋于相似。
（２）再生水补水口出口底泥细菌群落则主要受到立地生境中总磷浓度的影响较大，相对再生水补水与上

游来水汇水过程中细菌群落则主要与氨氮的净化过程具密切关系。
（３）假单胞菌属和 Ｇｅｉｔｌｅｒｉｎｅｍａ 作为河道底泥净化过程中的优势菌属表明再生水补水与上游来水混合的

径向渐变过程中菌群主要与有机物和氮的降解具密切关系；气单胞菌出现在中门寺补水口说明其附近底泥细

菌群落结构的变化受到磷浓度的影响较大；Ｖａｒｉｏｖｏｒａｘ ｐａｒａｄｏｘｕｓ 可能在降低环境中的重金属毒性方面发挥重

要作用。
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