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北京市妫水河底泥微生物群落结构特征研究
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摘要：微生物对外界环境变化较为敏感，常被作为指示生物用于监测和反映水质情况。 为满足延庆世园会和冬奥会举办对妫水

河水质的调控要求，探讨妫水河底泥微生物群落结构特征及环境因子对其分布的影响。 基于妫水河 １２ 个不同断面的水样和底

泥样品，进行了水质、底泥理化性质分析，并对底泥的微生物群落结构特征进行了研究。 结果表明，妫水河中、下游水体水质

ＣＯＤ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ、ＴＮ 超标，其中上覆水 ＴＮ 含量与底泥 ＴＮ 含量呈极显著正相关（Ｐ＝ ０．９１４）；ＭｉＳｅｑ 高通量测序发现，妫水河底泥微

生物共检出 ７０ 门 ２２８ 纲 １１６８ 属，变形菌门（ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿弯菌门 （ Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、厚壁菌门 （ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、蓝细菌门 （ Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿菌门 （ Ｃｈｌｏｒｏｂｉ）、疣微菌门

（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）和硝化螺旋菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ）是妫水河底泥微生物群落结构中的主要菌门，在各个样品中相对丰度之和均占

８４％ 以上，其中变形菌门为第一优势门，占比达到 ４５．３％—６９．１％，而不同断面样品的优势菌属有所不同。 妫水河底泥微生物

群落丰度总体较高，多样性也相对较高，其中世园段 Ｄ７ 点 Ａｃｅ 丰富度指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数均较其他点位低，分别为 ２６７３
和 ６．５６。 ＲＤＡ（ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ）分析表明，底泥氨氮和温度是影响其微生物群落结构的主要因子（Ｆ ＝ ２．９２，Ｐ ＝ ０．０３８；Ｆ ＝

２．８１，Ｐ＝ ０．０１４），妫水河底泥的优势反硝化菌属为脱氮单孢菌属和硫杆状菌属，其丰度与 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ、水温呈正相关，同时与 ＤＯ 呈

负相关。 研究结果对妫水河水生态环境保护和水质管理提供数据支撑及理论指导意义。
关键词：妫水河；底泥；高通量测序；微生物群落结构；环境因子
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我国工业化和城市化的快速发展，使得河流等水体普遍受到了不同程度的污染，水体受到污染后， 河道

水流缓慢导致水中污染物部分沉积或通过吸附作用在底泥中富集，长期累积下使得底泥成为内源污染源，而
底泥中微生物可以通过同化或异化作用对污染物进行降解［１］。 另外，由于微生物对外界水环境变化较为敏

感，河流水环境质量的变化可使底泥微生物在丰度和群落结构上发生一定的改变，在微生物作为环境现状指

示生物的同时，河流底泥微生物可以反过来影响外界水环境，从而使得河流水体生态修复成为可能，因此研究

其群落结构特征具有重要意义。 目前高通量测序技术已广泛应用于研究环境微生物的群落结构、多样性及进

化关系［２］，国内外学者也越来越关注河流微生物群落结构与水质的响应关系［３⁃５］。
妫水河为延庆的母亲河，是官厅水库三大入库河系之一。 针对妫水河冬季水流动性差、水体富营养化较

为严重的问题，本文采用 ＭｉＳｅｑ 高通量测序方法研究了妫水河不同断面底泥微生物群落结构分布特征，分析

底泥微生物群落与环境因子之间的关系，研究结果对妫水河水生态环境保护和水质管理提供数据支撑及理论

指导意义。

１　 材料与方法

１．１　 研究区域与样品采集

妫水河流域分布在北京市延庆城区内，属于永定河水系，是北京市重要的供水水源河道和水源保护区，地
理坐标为 １１５°４９′２１″Ｅ—１１６°１６′１６．７５″Ｅ，４０°２４′５２．１８″ Ｎ—４０°３３′２５．９１″Ｎ，发源于延庆城区东北 １３ 公里处，横
贯延庆盆地，在下屯乡大路村北入官厅水库后入永定河，沿途有支流古城河、三里河和蔡家河汇入，河长 １８．５
ｋｍ，流域面积 １０６４．６６ ｋｍ２，占延庆区总面积的 ５２％。 妫水河流域属大陆季风气候区，冬季寒冷干燥，在农场

橡胶坝至南关桥段间水体流动性差，河岸及浅滩区水生植物稀少且分布不均，水体富营养化较为严重，为官厅

水库水环境改善带来了沉重的负担，也极大的影响了延庆城区周边的生态环境［６］。
根据《水质 采样方案设计技术规定》（ＨＪ ４９５⁃ ２００９）的断面设置原则在妫水河干流设置 ９ 个断面（Ｄ１—

Ｄ９），古城河（ＤＧ）、三里河（ＤＳ）、蔡家河（ＤＣ）三个支流分别各设置 １ 个断面，共 １２ 个，如图 １。 于 ２０１７ 年 １１
月采用多点混合采样法对每个断面进行采样，每个断面设置距离为 １０ ｍ 的 ３ 个采样点，每个采样点设置 ３—
５ 个重复。 使用有机玻璃采水器采集 ３６ 个采样点上覆水样 ５００ ｍＬ，利用便携式柱状采泥器采集河流表层底

泥（０—１０ ｃｍ），底泥样品在去除杂物后，将各断面样品分别各自混合，用无菌袋封装并 ４℃冷藏运送至实验

室，放入－８０℃冰柜保存至 ＤＮＡ 提取。
１．２　 样品理化分析

采用便携式水质分析仪（Ｔｈｅｒｍｏ Ｏｒｉｏｎ Ａ３２９，ＵＳＡ）现场测定上覆水 ｐＨ、水温 Ｔ 和溶解氧 ＤＯ。 其他理化

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 １　 采样点位置示意图

Ｆｉｇ．１　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ Ｇｕｉｓｈｕｉ Ｒｉｖｅｒ

Ｄ 表示采样样品编号，各采样点地理位置如下：Ｄ１（Ｎ４０°３０′５７″， Ｅ１１６°７′３４″）； Ｄ２（Ｎ４０°３０′５４″， Ｅ１１６°７′５″）； ＤＧ（Ｎ４０°２９′３７″， Ｅ１１６°５′８″）；

Ｄ３（Ｎ４０°２９′１″， Ｅ１１６°４′１６″）； Ｄ４（Ｎ４０°２７′４２″， Ｅ１１６°２′３４″）； Ｄ５（Ｎ４０°２７′３８″， Ｅ１１６°０′３″）； Ｄ６（Ｎ４０°２７′２１″， Ｅ１１５°５８′５５″）； Ｄ７（Ｎ４０°２７′５″，

Ｅ１１５°５８′４２″）； ＤＳ（Ｎ４０°２７′７″， Ｅ１１５°５７′５４″）； Ｄ８（Ｎ４０° ２８′２０″， Ｅ１１５° ５７′５５″）； ＤＣ（Ｎ４０° ２７′５２″， Ｅ１１５° ５３′１″）； Ｄ９（Ｎ４０° ２６′４２″， Ｅ１１５°

５０′２８″）

指标（包括化学需氧量 ＣＯＤ、总磷 ＴＰ、总氮 ＴＮ、氨氮 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 和硝态氮 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ）则在水样采样后 ２４ ｈ 之内于实

验室按国家标准方法［７］检测完成。
底泥样品经冷冻干燥后研磨，称取 ０．１ ｇ 样品于 ５０ ｍＬ 比色管中，加入 ２５ ｍＬ 碱性过硫酸钾溶液，在

０．１５—０．１６ ＭＰａ 压力下保持 １２０—１２４℃的温度 ３０ ｍｉｎ，自然冷却后过滤，滤液定容到 １００ ｍＬ，总氮采用紫外

分光光度法、总磷采用钼酸铵分光光度法测定［８］。 氨氮和硝态氮按照《ＨＪ ６３４⁃ ２０１２ 土壤氨氮、亚硝酸盐氮、
硝酸盐氮的测定氯化钾溶液提取－分光光度法》国家标准方法测定，并取 １ ｇ 粉末原样用 ２ ｍＬ 的 １ ｍｏｌ ／ Ｌ 盐

酸超声波 ３ ｈ 除去无机碳后，用德国 Ｅｌｅｍａｎｔａｒ ｖａｒｉｏ ＥＬ ｃｕｂｅ 元素分析仪进行总 ＴＯＣ ／ ＴＮ 的测定［９］。
１．３　 ＤＮＡ 的提取及高通量测定

根据 Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ． ｓｏｉｌ 试剂盒 （Ｏｍｅｇａ Ｂｉｏ－ｔｅｋ， Ｎｏｒｃｒｏｓｓ， ＧＡ， Ｕ．Ｓ．）说明书进行总 ＤＮＡ 抽提，ＤＮＡ 浓度和

纯度利用 ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００ 进行检测，利用 １％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 提取质量，ＰＣＲ 扩增及其高通量测序采

用细菌引物为 ３３８Ｆ：５′－ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ⁃３′和 ８０６Ｒ：５′－ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃３′。 扩增程

序为：９５℃预变性 ３ ｍｉｎ，２７ 个循环（９５℃变性 ３０ ｓ，５５℃退火 ３０ ｓ， ７２℃延伸 ３０ ｓ），最后 ７２℃延伸 １０ ｍｉｎ。 所

有样本反应结束后，每个样本 ３ 个重复，将同一样本的 ＰＣＲ 产物浓度进行等量混样后使用 ２％琼脂糖凝胶回

收 ＰＣＲ 产物，利用 ＡｘｙＰｒｅｐ ＤＮＡ Ｇｅｌ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ （Ａｘｙｇｅｎ Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓ， Ｕｎｉｏｎ Ｃｉｔｙ， ＣＡ， ＵＳＡ） 进行纯化，
Ｔｒｉｓ⁃ＨＣｌ 洗脱，２％琼脂糖电泳检测。 利用 ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭ⁃ＳＴ （Ｐｒｏｍｅｇａ， ＵＳＡ） 进行检测定量。 利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公

司的 Ｍｉｓｅｑ ＰＥ３００ 平台进行测序，测序委托北京中科晶云科技有限公司进行，对原始序列进行预处理，根据

９７％的相似度对序列进行 ＯＴＵ 聚类，选取高质量的序列进行分析。
１．４　 数据分析

高通量测序所得的序列通过 ＱＩＩＭＥ 进行处理，主要包括 ＯＵＴ 分类、多样性分析和 ＰＣｏＡ 聚类分析；采用
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ＣＡＮＯＣＯ ４．５ 进行线性回归的冗余分析（ＲＤＡ）分析，获取底泥微生物群落对环境因子之间的相关性。

２　 结果与分析

２．１　 底泥及上覆水的理化性质分析

如表 １ 所示，ｐＨ 整体呈弱碱性，各样点底泥的 ｐＨ 值基本上低于上覆水。 妫水河中下游 ＣＯＤ、ＴＮ 含量未

满足“水十条”标准，Ｄ５ 和 ＤＳ 点 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 均为Ⅳ类水标准。 其中，支流三里河 ＤＳ 点污染严重的水体流入妫水

河主干流是导致 Ｄ８ 点 ＣＯＤ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ、ＴＮ 污染超标的重要原因之一，ＴＮ 含量整体偏高可能是由于冬季水温低，

微生物的活性较低，降低了生物作用对氮磷的去除效果［１０］，且秋冬季降雨补给减少，污染稀释作用降低。 由

表 １、表 ２ 对比可知上腹水 ＴＮ 含量主要超标点位由高到低依次为：ＤＳ＞Ｄ５＞Ｄ４＞Ｄ６＞Ｄ７，底泥中 ＴＮ 含量变化

顺序为：ＤＳ＞Ｄ５＞Ｄ４＞Ｄ６＞Ｄ７，由相关性分析可得，各点位之间上覆水 ＴＮ 含量与底泥 ＴＮ 含量呈极显著正相关

（Ｐ＝ ０．９１４）。 通过 Ｃ ／ Ｎ 比示踪环境与气候演变的过程，可以得出沉积物有机质的来源信息，通常有机质中 Ｃ ／
Ｎ 比介于 １０—１３，表示来源为水生植物，小于 １０ 为藻类［１１］，因此根据表 ２ 中 Ｃ ／ Ｎ 比可得出妫水河底泥污染

主要来源为水生植物和藻类。

表 １　 妫水河水体各项理化指标

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｗａｔｅｒ ｉｎ Ｇｕｉｓｈｕｉ Ｒｉｖｅｒ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅｓ ｐＨ 温度

Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ／ ℃

溶解氧
Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ
ｏｘｙｇｅｎ ／
（ｍｇ ／ Ｌ）

化学需氧量
Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｏｘｙｇｅｎ

ｄｅｍａｎｄ ／
（ｍｇ ／ Ｌ）

总磷
Ｔｏｔａｌ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／
（ｍｇ ／ Ｌ）

氨氮
Ａｍｍｏｎｉａ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／
（ｍｇ ／ Ｌ）

硝态氮
Ｎｉｔｒａｔｅ ／ （ｍｇ ／ Ｌ）

总氮
Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／

（ｍｇ ／ Ｌ）

Ｄ１ ７．３６ ９．８ ６．３３ １１．５４ ０．０１ ０．０４ ０．５３ ０．８７
Ｄ２ ７．６２ ９．８ ８．２４ １３．８６ ０．１３ ０．０５ ０．４３ ０．９５
ＤＧ ７．６４ ７．４ ９．３５ １５．４９ ０．０４ ０．１３ ０．７３ ０．９２
Ｄ３ ７．７８ １１．０ ９．７４ ４３．３０ ０．１１ ０．０５ ０．６０ ０．７５
Ｄ４ ８．２１ １０．８ １２．３６ ３３．１３ ０．０２ ０．２７ ０．１５ １．６４
Ｄ５ ７．９２ ９．８ １１．８５ ２３．５６ ０．０５ １．２２ ０．２９ １．９４
Ｄ６ ８．３３ １１．０ １５．３３ １９．１１ ０．０６ ０．３５ ０．３４ １．４
Ｄ７ ７．６７ １０．８ ８．８０ ２０．２２ ０．１４ ０．７５ ０．２０ １．２１
ＤＳ ７．９５ １１．７ ７．３６ ３６．１５ ０．２０ １．５７ ０．１３ ２．１６
Ｄ８ ８．３８ １０．３ ８．３８ ２９．５０ ０．１９ ０．７５ ０．２４ １．２１
ＤＣ ８．０５ １０．６ ９．４０ ３５．４８ ０．１７ ０．４５ ０．０４ １．０８
Ｄ９ ８．６７ １３．６ １２．３０ １６．５６ ０．０５ ０．６２ ０．０３ １．１６

表 ２　 妫水河表层底泥各项理化指标

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ ｉｎ Ｇｕｉｓｈｕｉ Ｒｉｖｅｒ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅｓ ｐＨ

氨氮
Ａｍｍｏｎｉａ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

硝态氮
Ｎｉｔｒａｔｅ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

总氮
Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

总磷
Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

Ｃ ／ Ｎ Ｃａｒｂｏｎ ｔｏ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒａｔｉｏ

Ｄ１ ７．５２ ０．０３ ０．１３ １．９３ ０．１０ １１．９
Ｄ２ ７．４８ ０．１５ ０．２０ ２．２２ ０．３８ １０．４
ＤＧ ７．６７ ０．８３ ０．０７ ２．７８ ０．１６ ９．８
Ｄ３ ７．５４ ０．７５ ０．１５ ２．３９ ０．０７ １０．２
Ｄ４ ７．５０ ０．４０ ０．２４ １７．１０ ０．１０ ９．８
Ｄ５ ７．７９ ０．８１ ０．２０ １８．８０ ０．１１ ６．３
Ｄ６ ７．４８ ０．５５ ０．０８ １５．１５ ０．２０ １１．３
Ｄ７ ７．６２ ０．８０ ０．１２ １２．４６ ０．１３ １０．３
ＤＳ ７．７６ ０．２４ ０．２６ ２１．７３ ０．０７ １０．０
Ｄ８ ７．８１ ０．１４ ０．１８ １０．０２ ０．０４ ５．０
ＤＣ ７．８２ ０．１９ ０．１６ １１．７３ ０．０５ ７．５
Ｄ９ ７．９０ ０．０９ ０．２１ ２．８６ ０．０１ ６．１
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２．２　 优势微生物菌群分布

利用 Ｍｉｓｅｑ 测序技术研究妫水河底泥微生物群落结构，共检出 ７０ 门 ２２８ 纲 １１６８ 属，其中丰度最大的 １０
个菌门为变形菌门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 拟杆菌门 （ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ ）、 酸杆菌门 （ Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 放 线 菌 门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、蓝细菌门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿菌门（Ｃｈｌｏｒｏｂｉ）、
疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）和硝化螺旋菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ），如图 ２ 所示。 以上菌门之和在各个样品中均占

８４％ 以上，但这些菌门的分布有所不同。 变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）在各个样品中均是第一优势门，而在丰度

上也存在差异，其中 Ｄ７ 样品最高，占 ６９．１％，而 Ｄ５ 样品相对较低，占 ４５．３％。

图 ２　 妫水河底泥样品主要优势菌门群落结构组成比例

Ｆｉｇ．２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｃｌａｓｓｅｓ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｔｈｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｓａｍｐｌｅｓ

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ：拟杆菌门；Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：变形菌门；Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ：酸杆菌门；Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ：绿弯菌门；Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：放线菌门；Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ：厚壁菌

门；Ｃｈｌｏｒｏｂｉ：绿菌门；Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ：疣微菌门；Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：蓝细菌门；Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ：硝化螺旋菌门；Ｏｔｈｅｒｓ：其他

对 １２ 个底泥样品的变形菌门微生物的分布特征进行分析，结果见表 ３。 可以看出，β⁃变形菌纲（β⁃
ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和 δ⁃变形菌纲（δ⁃ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）是变形菌门丰度最大的两个菌群，β⁃变形菌纲约占细菌总量的

１１．０１％—３１．５０％，δ⁃变形菌纲约占细菌总量的 １１．６％—２０．２４％，除此之外，γ⁃变形菌纲（γ⁃ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和 α⁃
变形菌纲（α⁃Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）也占有较高的丰度比例，而 ε⁃变形菌纲（ε⁃ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）的丰度最低。 ＤＣ 样品中

α⁃变形菌纲（α⁃ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）含量偏高，达到 １２．８％。

表 ３　 妫水河底泥样品中变形菌门微生物的分布比例 ／ ％
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｅａｃｈ ｓｅｄｉｍｅｎｔ ｓａｍｐｌｅ

项目 Ｐｒｏｊｅｃｔ Ｄ１ Ｄ２ ＤＧ Ｄ３ Ｄ４ Ｄ５ Ｄ６ Ｄ７ ＤＳ Ｄ８ ＤＣ Ｄ９

α⁃变形菌纲
Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ５．７４ ４．２８ ８．３３ ３．３４ ７．０２ ３．５７ ５．１３ ２．７５ ７．２４ ７．５９ １２．８ ９．９９

β⁃变形菌纲
Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ２１．２７ ２９．８６ １３．４２ ２９．２５ ３１．５０ １３．１１ ２４．３８ ３０．９６ ２２．３９ ２４．４５ １１．０１ １４．８９

δ⁃变形菌纲
Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ １４．２７ １６．４４ １５．９９ １１．６ １２．４１ １９．７７ １４．２８ １４．５６ ２０．２４ １６．１６ １５．３３ １４．９９

ε⁃变形菌纲
Ｅｐｓｉｌｏｎｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．４７ ０．１０ ０．１０ ２．０５ ２．５１ ０．６８ ０．３２ ０．０８ ０．３９ ０．１９ ０．３０ ０．４２

γ⁃变形菌纲
Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ８．７１ １２．８８ ９．３６ １７．７０ ９．３０ ７．９５ １６．９６ ２０．６３ １０．２８ １１．６０ ８．７５ ７．０１

５　 ２０ 期 　 　 　 林海　 等：北京市妫水河底泥微生物群落结构特征研究 　
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从属水平上对微生物的占比情况进行统计，其中相对丰度大于 １％的包括 ２０ 个属（平均丰度），如图 ３ 所

示，分别是 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ ＿ ｎｏｒａｎｋ、 Ｓｉｎｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ ＿ ｎｏｒａｎｋ、脱氯单胞菌属 （Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ）、Ｃｏｍａｍｏｎａｄａｃｅａｅ ＿
ｎｏｒａｎｋ、Ｅｌｌｉｎ６０６７＿ｎｏｒａｎｋ、地杆菌属（Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ）、Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ＿ｎｏｒａｎｋ、ｉｉｉ１⁃ １５＿ｎｏｒａｎｋ、ＳＣ－Ｉ⁃ ８４＿ｎｏｒａｎｋ、ＭＮＤ１＿
ｎｏｒａｎｋ、Ｓｙｎｔｒｏｐｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ＿ｎｏｒａｎｋ、Ｍｙｘｏｃｏｃｃａｌｅｓ＿ｎｏｒａｎｋ、硫杆菌属 （ Ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ）、Ｄｏｋ５９、 Ｉｇｎａｖｉｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ＿
ｎｏｒａｎｋ、Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ＿ｎｏｒａｎｋ、Ｇｅｍｍ⁃１＿ｎｏｒａｎｋ、Ｓｙｎｔｒｏｐｈａｃｅａｅ＿ｎｏｒａｎｋ、Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ＿ｎｏｒａｎｋ、Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａ⁃
ｄａｃｅａｅ＿ｎｏｒａｎｋ。 其中，脱氮单孢菌属、Ｃｏｍａｍｏｎａｄａｃｅａｅ＿ｎｏｒａｎｋ、ＳＣ⁃Ｉ⁃８４＿ｎｏｒａｎｋ、硫杆状菌属、Ｅｌｌｉｎ６０６７＿ｎｏｒａｎｋ、
Ｄｏｋ５９、ＭＮＤ１＿ｎｏｒａｎｋ 均隶属于 β⁃变形菌纲。

图 ３　 妫水河底泥样品主要优势菌属群落结构组成比例

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｃｌａｓｓｅｓ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｔｈｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｓａｍｐｌｅｓ

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ＿ｎｏｒａｎｋ：未命名；Ｓｉｎｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ＿ｎｏｒａｎｋ：未命名；Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ：脱氮单孢菌属；Ｃｏｍａｍｏｎａｄａｃｅａｅ＿ ｎｏｒａｎｋ：未命名；Ｅｌｌｉｎ６０６７ ＿

ｎｏｒａｎｋ：未命名；Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ：地杆菌属；Ｓｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ＿ｎｏｒａｎｋ：未命名；ｉｉｉ１⁃ １５＿ｎｏｒａｎｋ：未命名； ＳＣ⁃Ｉ⁃ ８４＿ｎｏｒａｎｋ：未命名；ＭＮＤ１＿ｎｏｒａｎｋ：未命名；

Ｓｙｎｔｒｏｐｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ＿ ｎｏｒａｎｋ： 未 命 名； Ｍｙｘｏｃｏｃｃａｌｅｓ ＿ ｎｏｒａｎｋ： 未 命 名； Ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ： 硫 杆 状 菌 属； Ｉｇｎａｖｉｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ ＿ ｎｏｒａｎｋ： 未 命 名；

Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ＿ｎｏｒａｎｋ：未命名；Ｇｅｍｍ⁃ １＿ｎｏｒａｎｋ：未命名；Ｓｙｎｔｒｏｐｈａｃｅａｅ＿ｎｏｒａｎｋ：未命名；Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ＿ｎｏｒａｎｋ：未命名；Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａ⁃

ｄａｃｅａｅ＿ｎｏｒａｎｋ：未命名

不同断面样品的优势种属有所差别。 其中 ＤＧ、Ｄ５ 的优势菌属为 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ＿ｎｏｒａｎｋ，Ｄ３、Ｄ６ 的优势菌属

集中在 Ｓｉｎｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ＿ｎｏｒａｎｋ，Ｄ４、Ｄ７ 含有较高比例的脱氮单孢菌属微生物，但上游点位 Ｄ１、Ｄ２ 和下游点位

ＤＳ、Ｄ８、ＤＣ、Ｄ９ 的优势菌属比较分散，分别为 ＢＰＣ０７６＿ｎｏｒａｎｋ、Ｃｏｍａｍｏｎａｄａｃｅａｅ＿ｎｏｒａｎｋ 、Ｄｏｋ５９、硫杆状菌属、
ｉｉｉ１⁃１５＿ｎｏｒａｎｋ、ＭＮＤ１＿ｎｏｒａｎｋ。
２．３　 微生物群落多样性及差异性分析

如表 ４ 所示，本研究将相似度为 ９７％的序列划分为 １ 个 ＯＴＵ，并进行多样性指数计算。 由 Ａｃｅ 丰富度指

数可知，Ｄ７ 样品的丰富度较其他样品偏低，低至 ２６７３，而 ＤＧ 古城河样品的 Ａｃｅ 指数最高，达 ４８６９，Ｄ５ 样品其

次，为 ４８２６，表明 ＤＧ、Ｄ５ 样品中物种总数也相对最高，Ｃｈａｏ 丰富度指数所表现趋势和 Ａｃｅ 指数相同。 各样品

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均大于 ６．０，其中 ＤＣ 蔡家河样品的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数值最高，为 ８．７２，其多样性相对较高，Ｄ１、Ｄ２、
Ｄ３、Ｄ６、Ｄ７ 点 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均小于 ８．０，其中 Ｄ７ 点最小，为 ６．５６。

为了进一步分析样本间在群落物种组成上的差异性，基于 ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ［１２］采用 ＰＣｏＡ 分析衡量样本间

群落物种组成的相似度，结果表明 １２ 个样品主要分布在两个不同的位置。 如图 ４ 所示 ＰＣ１ 是造成样品差异

性最大的主坐标成分，解释度为 ３５．０８％，其次为 ＰＣ２，解释度为 ２５．８３％，对物种分布的总解释量为 ６０．９１％。
在 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 维度上，将采样地分为两组，妫水河中游点位 Ｄ２、Ｄ３、Ｄ４、Ｄ６、Ｄ７、Ｄ８ 和 ＤＳ 微生物群落结构相

似度较高为一组，上游点位 Ｄ１、ＤＧ 及下游点位 Ｄ９、ＤＣ 相似度较高为一组，进而将两个分组的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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进行方差分析，结果也表明两组多样性存在显著性差异（Ｐ＝ ０．０３７） 。

表 ４　 底泥微生物群落丰富度和多样性指数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｕｍｍａｒｙ ｏｆ ｔｈｅ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｄｉｍｅｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅｓ ＯＴＵｓ Ａｃｅ 指数

Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ
Ｃｈａｏ 指数
Ｃｈａｏ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｄ１ ３２５６ ４６８３ ４４８２ ７．８６

Ｄ２ ２６３３ ４４８４ ４１９５ ６．４５

ＤＧ ３０７５ ４８６９ ４６３９ ８．５３

Ｄ３ ２５１６ ３９８７ ３８０８ ７．１２

Ｄ４ ２９３２ ４５０４ ４３８７ ８．６２

Ｄ５ ３３４７ ４８２６ ４５４８ ８．６４

Ｄ６ ２８９２ ４３９８ ４２７３ ７．６９

Ｄ７ ２０３４ ２６７３ ２６４５ ６．５６

ＤＳ ２４２９ ３７８０ ３５１１ ８．３６

Ｄ８ ２９４８ ４０１２ ３８６０ ８．２７

ＤＣ ２９８８ ４２０３ ４０５１ ８．７２

Ｄ９ ２６４８ ３６１２ ３４４５ ８．１５

图 ４　 基于 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 的 ＰＣｏＡ 分析

Ｆｉｇ．４　 ＰＣｏＡ ｐｌｏｔ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ

　 ＰＣ１：第一主坐标 Ｆｉｒｓｔ ｐｒｉｍａｒｙ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ；ＰＣ２：第二主坐标 Ｓｅｃｏｎｄ

ｐｒｉｍａｒｙ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ

２．４　 微生物群落结构与环境因子关系的冗余分析

基于 １２ 个样品优势属微生物群落信息和底泥主要

环境因子进行冗余分析（ＲＤＡ），考察微生物群落因子

与环境因子变量之间的关系。 图 ５ 中 ＲＤＡ 模型分析发

现，两主坐标分别解释了 ４３．１％和 ２１．３％的底泥微生物

群落因子与环境因子关系，共解释了微生物属水平 ６４．
４％的分布差异。 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 和 Ｔ 对妫水河底泥微生物群落

结构影响最大（Ｆ＝ ２．９２，Ｐ ＝ ０．０３８；Ｆ ＝ ２．８１，Ｐ ＝ ０．０１４）。
值得注意的是，ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 与 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ－ｎｏｒａｎｋ 相关性最

大，脱氮单孢菌属和硫杆状菌属均与 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ、Ｔ 呈正相

关，同时与 ＤＯ 呈负相关。

３　 讨论

３．１　 妫水河不同断面微生物群落结构特征

妫水河第一优势菌门为变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），
在水环境中普遍存在。 相关研究表明其在湿地、养殖废水和深海沉积物等环境中均以第一优势门存在［１３⁃１５］，
大多数在生物脱氮、生物除磷及诸多污染物降解过程中起重要作用的微生物均归属于变形菌门［１６］。 在纲水

平上，β⁃变形菌纲占比最多，达到 １１．０１％—３１．５０％，其广泛存在河流和湖泊中（如松花江［１７］、海宁长山河［１８］、
东江［１９］、Ｐｒｅａｌｐｉｎｅ 湖［２０］等），并在氮磷等污染物的去除中起到了重要的作用［２１］。

妫水河各样品 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数均较高，与微生物多样性指数在水体底泥表层通常最高有关［２２］。 Ｄ７
点 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数较其他点位低，而 Ｄ７ 点变形菌门丰度最高，经实地调研这可能是由于 Ｄ７ 点位河面较

宽，水流速极小（小于 ０．０２ｍ３ ／ ｓ），微生物迁移速度慢导致菌种单一稳定，多样性小。 妫水河微生物群落结构

在 １２ 个样品间存在断面差异，妫水河中游点位 Ｄ２、Ｄ３、Ｄ４、Ｄ６、Ｄ７、Ｄ８ 和 ＤＳ 微生物群落结构相似度较高，这
与中游点位均分布在延庆城区内，受人类活动影响大有关。 下游 Ｄ９ 入官厅水库点位和支流 ＤＣ 蔡家河点位

差异性较小，与两个点位地理位置相近、附近环境相似有关，而在三条支流中古城河 ＤＧ 点和蔡家河 ＤＣ 点具

有一定的相似性，是由于两条支流附近均有村庄分布，与城区有一定距离，受农业面源污染影响大，因此生态
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图 ５　 微生物群落结构和环境因子的 ＲＤＡ 分析

Ｆｉｇ．５　 ＲＤＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

ＲＤＡ：冗余分析 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ； ＤＯ：溶解氧 Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｘｙｇｅｎ；Ｔ：温度 Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ；ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ：氨氮 Ａｍｍｏｎｉａ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＮＯ－

ｉ ⁃Ｎ：硝态氮

Ｎｉｔｒａｔｅ；ＴＮ：总氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：总磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；Ｃ ／ Ｎ：碳氮比 Ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒａｔｉｏ

环境相似度高，微生物群落结构差异性较小。
３．２　 妫水河微生物群落生态功能及对环境因子的相关性

底泥微生物群落结构会随着环境因子的变化呈现出一定的空间分布特征，而微生物群落结构的变化又会

在一定程度上反映环境因子的变化情况［３］。 王娜等［２３］在研究太湖沉积物中微生物生物量与碳、氧、磷等主要

元素关系时发现，太湖沉积物 ＴＯＣ ／ ＴＮ 的变化显著影响微生物群落结构。 鲍林林等［２４］ 通过高通量测序研究

得出氨氮是影响河流底泥氨氮化微生物群落结构特征的主要因子，与本研究结论一致。 刘吉文等［２５］ 在研究

典型海域微生物群落结构中得出 ＤＯ 对细菌属水平上具有重要显著影响，本研究中 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ－ｎｏｒａｎｋ 与

ＤＯ 呈正相关，而 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ－ｎｏｒａｎｋ 多存在与生物粪便内，常被作为粪便来源标识物［２６］，作为 ＤＧ、Ｄ５ 点的

优势菌属，与 ＤＧ 点农村动物粪便、Ｄ５ 点城区生活污水排放相关。 ＤＣ 蔡家河点位优势菌属 ｉｉｉ１⁃１５＿ｎｏｒａｎｋ 隶

属于酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ），与 ｐＨ 相关性最大，并呈正相关，这与酸杆菌是生长较缓慢的寡营养菌，其丰度

受 ｐＨ 影响较大相符，且 ｐＨ 对不同亚群相关性影响不同［２７］，有研究表明氮肥会降低酸杆菌细菌的丰度［２８］，本
研究中 ｉｉｉ１⁃１５＿ｎｏｒａｎｋ 与 ｐＨ 正相关，这可能与施肥导致 ｐＨ 下降有关［２９］。

不同环境因子对微生物群落丰度具有不同的影响。 ｐＨ 可以通过 Ｈ＋浓度改变土壤中营养元素的形态从

而影响自养微生物类群［３０］，妫水河不同断面之间 ｐＨ 值差异性不大，呈弱碱性。 妫水河上游古城河支流 ＤＧ
点硝态氮含量较其他点位高，但其微生物群落丰富度高，可能与上游农业面源污染有关，在长期施用氮肥累积
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下硝态氮含量升高，从而使微生物的数量和生物量增多［３１］。 经实地调研妫水河 Ｄ８ 谷家营国控断面点位河面

很宽，水位较高，ＤＯ 相对较小，Ｄ８ 点优势菌属为硫杆状菌属（Ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ），占细菌总数达到 ３．１０％，同为浑河

底泥优势菌属，在厌氧条件下以 ＮＯ－
３ 为电子受体，在氧化硫化物的过程中将其转化为 Ｎ２，可实现脱硫反硝

化［３２］。 并且本研究中硫杆状菌属（Ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ）与温度相关性较大，当水温升高时，营养物质丰富的环境中微

生物生长较旺盛，而硫杆状菌属主要参与反硝化过程［３３］，因此反硝化速率会有所升高。 Ｚｈａｏ 等［３４］ 在太湖流

域研究中得出沉积物反硝化速率随 ＮＨ＋
４ 含量的增加而升高，而且当高含氮污水排入河流时，氮素的去除效率

也相应的提高，本研究中反硝化菌［３５］脱氮单孢菌属（Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ）与氨氮含量呈正相关，同时与 ＤＯ 呈负相

关，这与反硝化菌群在高 ＤＯ 条件下的反硝化能力会受到抑制有关［３６］。 作为妫水河底泥中主要反硝化菌属，
硫杆状菌属和脱氮单孢菌属在不同断面中的平均占比和达到 ４．５５％，妫水河水体流速缓慢，为底泥中反硝化

细菌提供了较好的缺氧环境，而在冬季温度较低条件下底泥微生物反硝化速率减弱。 因此，通过分析微生物

群落及丰度变化与环境因子的相关性，反映水环境因子的变化，体现水生态环境状况的好坏，并为水质改善、
水生态保护和管理提供指导意见。 但基于河流的季节性变化，妫水河底泥微生物群落结构与环境因子相互作

用的具体机制较为复杂，还需今后进行更深入全面的探究。

４　 结论

（１）妫水河中下游水质偏差，上覆水中营养物质对底泥污染存在一定的影响，基本呈正相关性；支流三里

河水质和底泥污染较严重，对妫水河干流水质影响较大，因此，要进一步加大对支流水源的监督与控制。
（２）妫水河底泥微生物共检出 ７０ 门 ２２８ 纲 １１６８ 属，作为第一优势菌门，变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）在各样

品中占比高达 ４５．３％—６９．１％，其中 β⁃变形菌纲（β⁃ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和 δ⁃变形菌纲（δ⁃ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）是变形菌门

丰度最大的两个菌群，占比分别为 １１．０１％—３１．５０％和 １１．６％—２０．２４％；妫水河底泥微生物群落丰度总体较

高，多样性也相对较高，但不同样品之间存在差异性，其中世园段 Ｄ７ 点 Ａｃｅ 丰富度指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指

数均较其他点位低。
（３）妫水河底泥微生物群落受 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 和温度的影响较大，妫水河优势反硝化菌属脱氮单孢菌属和硫杆状

菌属的丰度与 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ、温度均呈正相关，与 ＤＯ 呈负相关。 在冬季温度较低条件下底泥反硝化速率减弱，通过

分析微生物群落及丰度变化与环境因子的相关性，加强妫水河冬季对水质的管理与监测，可为水环境治理和

水质改善提供指导意见。

致谢：感谢罗明科、李阳、王源在野外采样中的帮助。

参考文献（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）：

［ １ ］　 Ｗｕ Ｑ Ｈ， Ｚｈａｎｇ Ｒ Ｄ， Ｈｕａｎｇ Ｓ， Ｚｈａｎｇ Ｈ Ｊ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｎ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｒｅｌｅａｓｅ ｆｒｏｍ ｒｉｖｅｒ ｓｅｄｉｍｅｎｔ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ

Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， ２００８， ２０（４）： ４０４⁃４１２．

［ ２ ］ 　 艾铄， 张丽杰， 肖芃颖， 张晓凤， 邢志林． 高通量测序技术在环境微生物领域的应用与进展． 重庆理工大学学报： 自然科学， ２０１８， ３２

（９）： １１１⁃１２１．

［ ３ ］ 　 Ｚｈａｎｇ Ｘ Ｙ， Ｈｕ Ｂ Ｘ， Ｒｅｎ Ｈ Ｊ， Ｚｈａｎｇ Ｊ． Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｃｒｏｓｓ ａ ｍａｎｇｒｏｖｅ⁃ｉｎｈａｂｉｔｅｄ ｍｕｄｆｌａｔ ａｓ

ｒｅｖｅａｌｅｄ ｂｙ １６Ｓ ｒＤＮＡ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ． Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２０１８， ６３３： ５１８⁃５２８．

［ ４ ］ 　 张雅洁， 李珂， 朱浩然， 张洪勋． 北海湖微生物群落结构随季节变化特征． 环境科学， ２０１７， ３８（８）： ３３１９⁃３３２９．

［ ５ ］ 　 杨浩， 张国珍， 杨晓妮， 武福平， 赵炜， 张洪伟， 张翔． １６Ｓ ｒＲＮＡ 高通量测序研究集雨窖水中微生物群落结构及多样性． 环境科学，

２０１７， ３８（４）： １７０４⁃１７１６．

［ ６ ］ 　 韩东方， 王岩峰， 晏颖， 许吕章． 延庆县妫水河水环境保护与治理的思考分析． 北京水务， ２０１５， （６）： １６⁃１８．

［ ７ ］ 　 国家环境保护总局， 《水和废水监测分析方法》编委会． 水和废水监测分析方法（第四版） ． 北京： 中国环境科学出版社， ２００２．

［ ８ ］ 　 陈肖刚， 李雅静， 李欣益． 南北方河流沉积物中污染物含量的对比分析． 中国农村水利水电， ２０１２， （１０）： ３５⁃３８．

［ ９ ］ 　 白亚之， 朱爱美， 崔菁菁， 施美娟， 高晶晶， 张俊． 中国近海沉积物氮和有机碳标准物质的研制． 岩矿测试， ２０１４， ３３（１）： ７４⁃８０．

９　 ２０ 期 　 　 　 林海　 等：北京市妫水河底泥微生物群落结构特征研究 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

［１０］　 聂泽宇， 梁新强， 邢波， 叶玉适， 钱轶超， 余昱葳， 边金云， 顾佳涛， 刘瑾， 陈英旭． 基于氮磷比解析太湖苕溪水体营养现状及应对策略．

生态学报， ２０１２， ３２（１）： ４８⁃５５．

［１１］ 　 Ｋｅｎｄａｌｌ Ｃ， Ｓｉｌｖａ Ｓ Ｒ， Ｋｅｌｌｙ Ｖ Ｊ． Ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｉｓｏｔｏｐｉｃ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ｏｆ ｐａｒｔｉｃｕｌａｔｅ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｉｎ ｆｏｕｒ ｌａｒｇｅ ｒｉｖｅｒ ｓｙｓｔｅｍｓ ａｃｒｏｓｓ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ

Ｓｔａｔｅｓ． Ｈｙｄｒｏｌｏｇｉｃａｌ Ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ， ２００１， １５（７）： １３０１⁃１３４６．

［１２］ 　 Ｅｄｗａｒｄｓ Ｊ， Ｊｏｈｎｓｏｎ Ｃ， Ｓａｎｔｏｓ⁃Ｍｅｄｅｌｌｉｎ Ｃ， Ｌｕｒｉｅ Ｅ， Ｐｏｄｉｓｈｅｔｔｙ Ｎ Ｋ， Ｂｈａｔｎａｇａｒ Ｓ， Ｅｉｓｅｎ Ｊ Ａ， Ｓｕｎｄａｒｅｓａｎ Ｖ． Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ， ｖａｒｉａｔｉｏｎ， ａｎｄ ａｓｓｅｍｂｌｙ

ｏｆ ｔｈｅ ｒｏｏｔ⁃ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｓ ｏｆ ｒｉｃｅ． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ， ２０１５， １１２（８）： Ｅ９１１⁃

Ｅ９２０．

［１３］ 　 杜瑞芳， 李靖宇， 赵吉． 乌梁素海湖滨湿地细菌群落结构多样性． 微生物学报， ２０１４， ５４（１０）： １１１６⁃１１２８．

［１４］ 　 张健． 海参循环水养殖系统建立及曝气生物滤池细菌多样性分析［Ｄ］． 哈尔滨： 哈尔滨工业大学， ２０１３．

［１５］ 　 陈丽蓉． 北极深海沉积物中微生物的多样性研究［Ｄ］． 杭州： 浙江理工大学， ２０１２．

［１６］ 　 Ｎｇｕｙｅｎ Ｈ Ｔ Ｔ， Ｌｅ Ｖ Ｑ， Ｈａｎｓｅｎ Ａ Ａ， Ｎｉｅｌｓｅｎ Ｊ Ｌ， Ｎｉｅｌｓｅｎ Ｐ Ｈ． Ｈｉｇｈ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｐｕｔａｔｉｖｅ ｐｏｌｙｐｈｏｓｐｈａｔｅ⁃ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｎｇ

Ｔｅｔｒａｓｐｈａｅｒａ⁃ｒｅｌａｔｅｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ａｃｔｉｖａｔｅｄ ｓｌｕｄｇｅ ｓｙｓｔｅｍｓ． ＦＥＭＳ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１１， ７６（２）： ２５６⁃２６７．

［１７］ 　 Ｋｉｒｃｈｍａｎ Ｄ Ｌ， Ｄｉｔｔｅｌ Ａ Ｉ， Ｆｉｎｄｌａｙ Ｓ， Ｆｉｓｃｈｅｒ Ｄ． Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｉｎ

ｔｈｅ Ｈｕｄｓｏｎ Ｒｉｖｅｒ， Ｎｅｗ Ｙｏｒｋ． Ａｑｕａｔｉｃ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２００４， ３５（３）： ２４３⁃２５７．

［１８］ 　 Ｚｈａｎｇ Ｘ， Ｇｕ Ｑ， Ｌｏｎｇ Ｘ Ｅ， Ｌｉ Ｚ Ｌ， Ｌｉｕ Ｄ Ｘ， Ｙｅ Ｄ Ｈ， Ｈｅ Ｃ Ｑ， Ｌｉｕ Ｘ Ｙ， Ｖääｎäｎｅｎ Ｋ， Ｃｈｅｎ Ｘ Ｐ． Ａｎｔｈｒｏｐｏｇｅｎｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｄｒｉｖｅ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｉｔｓ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｉｎ ｕｒｂａｎ ｒｉｖｅｒ ｓｅｄｉｍｅｎｔ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｏｉｌｓ ａｎｄ Ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ， ２０１６， １６（２）： ７１６⁃７２５．

［１９］ 　 孙巍． 东江微生物的群落结构及其在氨氮转化中的作用特点［Ｄ］． 广州： 华南理工大学， ２０１４．

［２０］ 　 Ｓａｌｃｈｅｒ Ｍ Ｍ， Ｐｏｓｃｈ Ｔ， Ｐｅｒｎｔｈａｌｅｒ Ｊ． Ｉｎ ｓｉｔｕ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ａｂｕｎｄａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉｏｐｌａｎｋｔｏｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ ａ ｐｒｅａｌｐｉｎｅ ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ ｌａｋｅ． Ｔｈｅ

ＩＳＭＥ Ｊｏｕｒｎａｌ， ２０１３， ７（５）： ８９６⁃９０７．

［２１］ 　 高晨晨， 郑兴灿， 游佳， 陈轶， 范波， 张文安， 孙永利． 城市污水脱氮除磷系统的活性污泥菌群结构特征． 中国给水排水， ２０１５， ３１（２３）：

３７⁃４２．

［２２］ 　 Ｍｅｒｍｉｌｌｏｄ⁃Ｂｌｏｎｄｉｎ Ｆ， Ｎｏｇａｒｏ Ｇ， Ｄａｔｒｙ Ｔ， Ｇｉｂｅｒｔ Ｍ Ｊ． Ｄｏ ｔｕｂｉｆｉｃｉｄ ｗｏｒｍｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｔｈｅ ｆａｔｅ ｏｆ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ａｎｄ ｐｏｌｌｕｔａｎｔｓ ｉｎ ｓｔｏｒｍｗａｔｅｒ

ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ？ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ， ２００５， １３４（１）： ５７⁃６９．

［２３］ 　 王娜， 徐德琳， 郭璇， 吴筱清， 安树青． 太湖沉积物微生物生物量及其与碳、氮、磷的相关性． 应用生态学报， ２０１２， ２３（７）： １９２１⁃１９２６．

［２４］ 　 鲍林林， 陈永娟， 王晓燕． 北运河沉积物中氨氧化微生物的群落特征． 中国环境科学， ２０１５， ３５（１）： １７９⁃１８９．

［２５］ 　 刘吉文． 典型海域微生物群落结构及其生物地球化学意义［Ｄ］． 青岛： 中国海洋大学， ２０１４．

［２６］ 　 Ｂａｍｂｉｃ Ｄ Ｇ， Ｋｉｌｄａｒｅ⁃Ｈａｎｎ Ｂ Ｊ， Ｒａｊａｌ Ｖ Ｂ， Ｓｔｕｒｍ Ｂ Ｓ Ｍ， Ｍｉｎｔｏｎ Ｃ Ｂ， Ｓｃｈｒｉｅｗｅｒ Ａ， Ｗｕｅｒｔｚ Ｓ． Ｓｐａｔｉａｌ ａｎｄ ｈｙｄｒｏｌｏｇｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ，

ａｄｅｎｏｖｉｒｕｓ ａｎｄ ｅｎｔｅｒｏｖｉｒｕｓ ｉｎ ａ ｓｅｍｉ⁃ａｒｉｄ， ｗａｓｔｅｗａｔｅｒ ｅｆｆｌｕｅｎｔ⁃ｉｍｐａｃｔｅｄ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ． Ｗａｔｅｒ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０１５， ７５： ８３⁃９４．

［２７］ 　 Ｓｈｅｎ Ｃ Ｚ， Ｘｉｏｎｇ Ｊ Ｂ， Ｚｈａｎｇ Ｈ Ｙ， Ｆｅｎｇ Ｙ Ｚ， Ｌｉｎ Ｘ Ｇ， Ｌｉ Ｘ Ｙ， Ｌｉａｎｇ Ｗ Ｊ， Ｃｈｕ Ｈ Ｙ． Ｓｏｉｌ ｐＨ ｄｒｉｖｅｓ ｔｈｅ ｓｐａｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｌｏｎｇ ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ｏｎ Ｃｈａｎｇｂａｉ Ｍｏｕｎｔａｉｎ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１３， ５７： ２０４⁃２１１．

［２８］ 　 王光华， 刘俊杰， 于镇华， 王新珍， 金剑， 刘晓冰． 土壤酸杆菌门细菌生态学研究进展． 生物技术通报， ２０１６， ３２（２）： １４⁃２０．

［２９］ 　 Ｗａｎｇ Ｆ Ｈ， Ｃｈｅｎ Ｓ Ｍ， Ｗａｎｇ Ｙ Ｙ， Ｚｈａｎｇ Ｙ Ｍ， Ｈｕ Ｃ Ｓ， Ｌｉｕ Ｂ Ｂ． Ｌｏｎｇ⁃ｔｅｒｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｅｌｅｖａｔｅｓ ｔｈｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｎｉｔｒｉｆｙｉｎｇ

ａｎｄ ｄｅｎｉｔｒｉｆｙｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ａｎ ｕｐｌａｎｄ ｓｏｉｌ： ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｌｏｓｓ ｆｒｏｍ ｉｎｔｅｎｓｉｖｅ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｓｙｓｔｅｍｓ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ

Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１８， ９： ２４２４．

［３０］ 　 Ｓｔｏｃｋｄａｌｅ Ｅ Ａ， Ｓｈｅｐｈｅｒｄ Ｍ Ａ， Ｆｏｒｔｕｎｅ Ｓ， Ｃｕｔｔｌｅ Ｓ Ｐ． Ｓｏｉｌ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ ｉｎ ｏｒｇａｎｉｃ ｆａｒｍｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍｓ⁃ｆｕｎｄａｍｅｎｔａｌｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ？ Ｓｏｉｌ Ｕｓｅ ａｎｄ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ，

２００２， １８（Ｓ１）： ３０１⁃３０８．

［３１］ 　 徐万里， 唐光木， 葛春辉， 王西和， 刘骅． 长期施肥对新疆灰漠土土壤微生物群落结构与功能多样性的影响． 生态学报， ２０１５， ３５（２）：

４６８⁃４７７．

［３２］ 　 王佳， 彭剑峰， 宋永会， 袁林江， 石国强． 浑河底泥微生物群落的季节性变化特征． 环境科学研究， ２０１６， ２９（２）： ２０２⁃２１０．

［３３］ 　 王佩琦， 周伟丽， 何圣兵， 黄荣振． 磷对混养反硝化污泥活性和微生物群落结构的影响． 环境科学， ２０１８， ３９（３）： １３５０⁃１３５６．

［３４］ 　 Ｚｈａｏ Ｙ Ｑ， Ｘｉａ Ｙ Ｑ， Ｌｉ Ｂ Ｌ， Ｙａｎ Ｘ Ｙ． Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｎ ｎｅｔ Ｎ２ ａｎｄ Ｎ２ Ｏ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｉｎ ｓｅｄｉｍｅｎｔ ｏｆ ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ ｒｉｖｅｒｓ．

Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０１４， ２１（１６）： ９９７３⁃９９８２．

［３５］ 　 王硕， 徐巧， 张光生， 李激． 完全混合式曝气系统运行特性及微生物群落结构解析． 环境科学， ２０１７， ３８（２）： ６６５⁃６７１．

［３６］ 　 Ｗｉｔｔｏｒｆ Ｌ， Ｂｏｎｉｌｌａ⁃Ｒｏｓｓｏ Ｇ， Ｊｏｎｅｓ Ｃ Ｍ， Ｂäｃｋｍａｎ Ｏ， Ｈｕｌｔｈ Ｓ， Ｈａｌｌｉｎ Ｓ． Ｈａｂｉｔａｔ ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ ｏｆ ｍａｒｉｎｅ ｂｅｎｔｈｉｃ ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｅｒ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ

ｔｏ ｏｘｙｇｅｎ ａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｒｅｐｏｒｔｓ， ２０１６， ８（４）： ４８６⁃４９２．

０１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　


