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　 　 摘要:　 为了解冬季低温条件下人工湿地沉积物的氨氧化潜力及其影响因素ꎬ以北京市汉石桥湿地自然保护区内的

人工湿地为研究对象ꎬ测定了不同湿地单元沉积物的硝化潜势(ＰＮＲ)及其相关功能基因的丰度ꎮ 结果表明ꎬ沉积物的

ＰＮＲ 较高ꎬ说明冬季人工湿地具有较高的硝化潜力ꎮ ＰＮＲ 从入水段到出水段呈现先增加后减少的趋势ꎮ 通过建立硝化

活性与功能微生物丰度的线性回归模型发现ꎬ氨氧化古菌(ＡＯＡꎬ以 ＡＯＡ 的 ａｍｏＡ 基因丰度表征)是影响硝化潜势的主要

功能微生物ꎮ 进一步构建硝化微生物丰度与环境因子的回归方程ꎬ发现影响 ＡＯＡ ａｍｏＡ 基因丰度的主要环境因子是碳氮

比(Ｃ/ Ｎ)ꎬ影响氨氧化细菌(ＡＯＢꎬ以 ＡＯＢ 的 ａｍｏＡ 基因丰度表征)丰度的主要环境因子是全氮(ＴＮ)含量ꎮ 高通量测序测

定人工湿地沉积物 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的群落组成ꎬ各湿地单元检测到的 ＡＯＢ 群落优势门为 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ主要是 β￣Ｐｒｏｔｅｏｂａｃ￣
ｔｅｒｉａ 纲ꎬＡＯＡ 主要属于 Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ 和 Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ ２个门类ꎮ 湿地 ４单元和 ５ 单元ꎬ１ 单元和 ６ 单元在 ＡＯＢ 菌群群

落组成上较为接近ꎻ湿地 ６单元、７单元、８单元在 ＡＯＡ 菌群群落组成上较为接近ꎮ
关键词:　 人工湿地ꎻ 硝化潜势ꎻ 功能基因丰度ꎻ 群落结构ꎻ 环境因子
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　 　 人工湿地能够有效处理氮素污染ꎬ其主要的除

氮机制为植物和微生物的作用[１￣２]ꎮ 微生物以其主

导的硝化￣反硝化作用等过程可去除６０％~ ９０％的

氮[３￣５]ꎮ 氨氧化作用是硝化作用的限速步骤ꎬ是氮循

环的中心环节ꎮ 在中国北方ꎬ冬季低温条件下ꎬ植物

衰老死亡后其吸收的氮素分解回归湿地环境ꎬ微生

物代谢缓慢ꎬ有机质在基质中积累[６]ꎬ导致人工湿

地生态系统在冬季低温时运行效率较低[７￣８]ꎬ进而影

响人工湿地的推广普及ꎮ 近年来ꎬ国内外学者开展

了对人工湿地冬季低温条件下运行状况的研究ꎮ 这

些研究多用水体氮形态变化表征除氮效果ꎬ较少涉

及沉积物的硝化作用ꎬ也较少从功能微生物的角度

评价除氮效果ꎮ
本研究以北京市汉石桥湿地自然保护区的人工

湿地为对象ꎬ采集冬季冰封期不同处理单元的沉积

物ꎬ测定其硝化潜势ꎬ 并测定氨氧化功能基因

(ａｍｏＡ)的丰度以及环境因子ꎬ揭示冬季低温条件下

人工湿地的硝化潜势及其生物和非生物影响因子ꎬ
以期为提高湿地冬季运行效率提供理论参考ꎮ 此外

本研究采用 Ｍｉｓｅｑ 高通量测序的方法分析不同处理

单元的反硝化细菌群落ꎬ利用冗余分析方法探究其

与环境因子的关系ꎬ以期为人工湿地氨氧化细菌、氨
氧化古菌群落结构的空间分布以及细菌环境影响因

子的研究提供依据ꎬ为人工湿地微生物除氮机制研

究提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 研究区概况及样品采集

北京市汉石桥人工湿地建于 ２０１５ 年ꎬ共有 ８ 个

处理单元(图 １)ꎮ １ 单元的水源是游船区的湖水ꎬ２
单元的水源是附近餐厅和厕所的污水ꎮ 人工湿地总

面积约为３ ４００ ｍ２ꎬ种植的植物为香蒲、菖蒲、水葱、
芦苇等ꎮ 各单元底部均铺有砂石或砾石防渗ꎬ单元

之间通过下方管道实现水流的连通ꎮ 湿地内的水经

多级处理ꎬ达到Ⅱ类水的标准后ꎬ通过地下管道从 ８
单元排入附近河道ꎮ 人工湿地在每年 ３ 月中旬蓄

水ꎬ１１ 月底入冬后排干ꎮ 于 ２０１８ 年 ３ 月 １ 日湿地

无水期ꎬ在人工湿地 ８ 个处理单元各采集０~ ２０ ｃｍ
深的 ３ 个沉积物样品ꎬ共 ２４ 个样品ꎮ

图 １　 北京市汉石桥人工湿地示意图

Ｆｉｇ.１　 Ｓｋｅｔｃｈ ｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｗｅｔｌａｎｄ ｉｎ ｔｈｅ Ｈａｎｓｈｉｑｉａｏ
Ｗｅｔｌａｎｄ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ ｉｎ Ｂｅｉｊｉｎｇ

１.２　 沉积物理化性质和活性指标的测定

按照文献[９]的方法ꎬ测定沉积物的 ｐＨ 值以及

有机质(ＯＭ)、全碳(ＴＣ)、全氮(ＴＮ)、铵态氮(ＮＨ＋
４ ￣

Ｎ)、硝态氮(ＮＯ－
３ ￣Ｎ)含量ꎮ 用电位法(土水比１.０ ∶

２􀆰 ５ꎬ质量比)测定 ｐＨ 值ꎬ用 Ｃｙｔａｔｉｏｎ ５ 多功能酶标

仪(ＢｉｏｔｅＫꎬＵＳＡ)测定有机质含量ꎬ用 Ｖａｒｉｏ Ⅱ元素

分析仪(ＥｌｅｍｅｎｔａｒꎬＧｅｒｍａｎ)测定 ＴＣ 和 ＴＮ 含量ꎬ用
ＳｍａｒｔＣｈｅｍ２００ 全自动间断化学分析仪 (ＷｅｓｔＣｏꎬ
ＵＳＡ) 测 定 ＮＨ＋

４ ￣Ｎ 和 ＮＯ－
３ ￣Ｎ 含 量ꎮ 硝 化 潜 势

(ＰＮＲ) 的测定 (以 ＮＯ－
２ ￣Ｎ 计) 采用氯酸盐抑制

法[１０]ꎮ
１.３　 ＤＮＡ 的提取和 ＰＣＲ 扩增

利用 Ｐｏｗｅｒ Ｓｏｉｌ 土壤 ＤＮＡ 提取试剂盒(Ｇｅｒｍａｎꎬ
ＱＩＡＧＥＮ)提取基因组 ＤＮＡꎮ 氨氧化古菌(ＡＯＡ)和氨

氧化细菌(ＡＯＢ)的 ａｍｏＡ 基因定量 ＰＣＲ 分析均在

Ｌｉｇｈｔ Ｃｙｃｌｅｒ􀅸 ４８０Ⅱ(ＲｏｃｈｅꎬＳｗｉｔｚｅｒｌａｎｄ)上进行ꎮ ＰＣＲ
反应体系为 ２５􀆰 ０ μｌꎬ包含 １２􀆰 ５ μｌ ＴＢ Ｇｒｅｅｎ Ｐｒｅｍｉｘ
Ｅｘ ＴａｑⅡ(ＴａＫａＲａ 公司产品)ꎬ正、反向引物各 １􀆰 ０ μｌꎬ
ＤＮＡ 模板 １􀆰 ０ μｌꎬ其余用 ｄｄＨ２Ｏ(ＴａｋａｒａꎬＪａｐａｎ)补足

至 ２５􀆰 ０ μｌꎮ 定量 ＰＣＲ 所用引物及反应条件见表 １ꎮ
全部样品使用 ＡｘｙＰｒｅｐＤＮＡ 凝胶回收试剂盒(ＡＸＹ￣
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ＧＥＮ 公司产品)切胶回收 ＰＣＲ 产物ꎬＴｒｉｓ＿ＨＣｌ 洗脱ꎬ
２％琼脂糖凝胶电泳检测ꎮ 将纯化产物通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ

ＭｉＳｅｑ 平台的标准测试方法进行高通量测序(由美吉

桑格生物医药科技有限公司完成测序)ꎮ

表 １　 ＰＣＲ 扩增引物

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｏｒ ＰＣＲ

目的基因　 　 引物名　 引物序列(５′→３′) 　 　 　 扩增条件 参考文献

氨氧化细菌 ａｍｏＡ 基因 ａｍｏＡ￣１Ｆ ＧＧＧＧＴＴＴＣＴＡＣＴＧＧＴＧＧＴ ９５ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ９５ ℃变性 １０ ｓꎬ５５ ℃退火 ３０ ｓꎬ
７２ ℃延伸 １ ｍｉｎꎬ共 ３５ 个循环ꎻ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ

[１０]

ａｍｏＡ￣２Ｒ ＣＣＣＣＴＣＫＧＳＡＡＡＧＣＣＴＴＣＴＴＣ

氨氧化古菌 ａｍｏＡ 基因 Ａｒｃｈ￣ａｍｏＡＦ ＳＴＡＡＴＧＧＴＣＴＧＧＣＴＴＡＧＡＣＧ ９５ ℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ９５ ℃变性 １０ ｓꎬ５５ ℃退火 ３０ ｓꎬ
７２ ℃延伸 １ ｍｉｎꎬ共 ３５ 个循环ꎻ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ

[１１]

Ａｒｃｈ￣ａｍｏＡＲ ＧＣＧＧＣＣＡＴＣＣＡＴＣＴＧＴＡＴＧＴ

１.４　 序列处理

应用 Ｕｓｅａｒｃｈ 软件将所有优化序列 Ｍａｐ 至 ＯＵＴ
代表序列ꎬ选出与 ＯＵＴ 代表序列相似性在 ９７％以上

的序列ꎬ生成 ＯＵＴ 表格ꎮ 使用 Ｑｉｍｍｅ 平台与 ＲＤＰ
Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 贝叶斯算法对 ９７％相似水平的 ＯＵＴ 代表

序列进行分类学分析ꎬ对比 ＳＩＬＶＡ 数据库ꎬ统计每

个样品的群落组成ꎮ 若分类学数据库中出现一些分

类学谱系中的中间等级没有科学名称ꎬ以 ｎｏｒａｎｋ 作

为标记ꎮ 分类学对比后根据置信度阈值进行筛选ꎬ
如果某些分类谱系在某一分级别分值较低ꎬ在统计

时以 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ 标记ꎮ
１.５　 数据处理和分析

使用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ２０１３ 软件(ＭｉｃｒｏｓｏｆｔꎬＵＳＡ)
进行试验数据初步处理ꎬ使用 ＳＰＳＳ２２.０ 软件(Ｃｈｉ￣
ｃａｇｏꎬＩＬꎬＵＳＡ)进行统计分析ꎬ在 ＯｒｉｇｉｎＰｒｏ２０１８ 软件

(ＯｒｉｇｉｎＬａｂꎬＵＳＡ)上完成制图ꎮ 采用单因素方差分

析(ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ)的 Ｄｕｎｃａｎ’ｓ 法(Ｐ<０􀆰 ０５)检验

多组样本之间的差异性ꎬ采用成对数据 ｔ 检验分析

ＡＯＡ 与 ＡＯＢ ａｍｏＡ 丰度的差异性ꎮ 采用 Ｓｐｅａｒｍａｎ

相关系数分析两组变量之间的相关性ꎬ并用线性回

归进一步确定变量之间的关系ꎮ 使用上海美吉生物

医药科技有限公司的 Ｉ￣Ｓａｎｇｅｒ 云平台进行微生物的

多样性分析和分类学分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 人工湿地沉积物主要理化性质与硝化活性

测定结果(表 ２)表明ꎬ人工湿地沉积物 ｐＨ 值

介于 ７􀆰 ９７ 与 ８􀆰 ３４ 之间ꎬ呈弱碱性ꎬ在 １ 单元和 ２ 单

元之间 ｐＨ 值有显著差异ꎬ其他单元之间均无显著

差异ꎬ１ 单元和 ６ 单元 ｐＨ 值最大ꎬ分别为 ８􀆰 ２５ 和

８􀆰 ３４ꎮ ＯＭ、ＴＣ、ＴＮ 含量从 ２ 单元至出水单元(８ 单

元)均显著降低(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ Ｃ / Ｎ 在１~５ 单元和６~８
单元间存在显著差异 (Ｐ < ０􀆰 ０５)ꎬ其变化范围为

８􀆰 ５９~１４􀆰 １１ꎮ ＮＨ＋
４ ￣Ｎ 含量在 １、４ 单元间存在显著

差异ꎬ其他单元之间不存在显著差异ꎬ但存在一定的

先增加后减少的趋势ꎮ ＮＯ－
３ ￣Ｎ 含量在 ４、５ 单元和其

他单元之间存在显著差异ꎬ该湿地各单元ＮＨ＋
４ ￣Ｎ和

ＮＯ－
３ ￣Ｎ 含量均处于较高水平ꎮ

表 ２　 人工湿地沉积物理化因子指标

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ ｉｎ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｗｅｔｌａｎｄ

湿地
单元

ｐＨ 有机质(ＯＭ)
含量(％)

全碳(ＴＣ)
含量(％)

全氮(ＴＮ)
含量(％) Ｃ / Ｎ 比值

ＮＨ＋
４ ￣Ｎ 含量

(ｍｇ / ｋｇ)
ＮＯ－

３ ￣Ｎ 含量
(ｍｇ / ｋｇ)

１ ８.２５±０.１０ａ ０.６４±０.１８ａｂ １.２１±０.０８ｂ ０.１３±０.０１ｂ ９.５６±０.６５ｂ ２１.６０±３.２１ｂ ８.３０±１.３１ｂ
２ ７.９７±０.１１ｂ １.０１±０.１９ａ ２.４６±１.０４ａ ０.２４±０.１１ａ １０.３９±０.５９ｂ ２７.６６±８.３５ａｂ ８.８３±１.５１ｂ
３ ８.１８±０.０３ａｂ ０.５５±０.１６ｂ １.０９±０.２６ｂ ０.１３±０.０２ｂ ８.５９±０.６９ｂ ２４.０５±３.０５ａｂ ９.２３±２.６０ｂ
４ ８.２２±０.０６ａ ０.５２±０.１０ｂ １.０２±０.０７ｂ ０.０９±０.０１ｂ １０.８２±０.１１ｂ ３０.１７±８.７０ａｂ １２.４２±２.１６ａ
５ ８.１７±０.０７ａｂ ０.６３±０.１３ａｂ １.１９±０.０６ｂ ０.１１±０.００ｂ １０.７６±０.３１ｂ ３５.２２±１２.２６ａ １２.４９±０.５０ａ
６ ８.３４±０.０７ａ ０.３８±０.１０ｂ ０.８６±０.０４ｂ ０.０６±０.００ｂ １４.１１±０.４７ａ ２２.９６±２.８６ａｂ ９.３５±１.７０ｂ
７ ８.１３±０.２７ａｂ ０.５１±０.５０ｂ １.１０±０.７７ｂ ０.０９±０.０７ｂ １４.０７±２.１５ａ ２３.２４±４.２２ａｂ ８.４８±１.０２ｂ
８ ８.１２±０.０７ａｂ ０.４７±０.１５ｂ ０.８４±０.２７ｂ ０.０６±０.０３ｂ １３.６６±２.４２ａ ３０.５５±１.３４ａｂ ８.５５±１.００ｂ

同列不同小写字母表示不同湿地单元之间在 ０.０５ 水平上存在显著差异ꎮ

５７３蔡张杰等:低温条件下人工湿地氨氧化微生物的群落结构特征



　 　 图 ２ 显示ꎬ ３ 单元的硝化潜势 ( ＰＮＲ) 最高

[(０.３０±０􀆰 ０２) μｇ / (ｇ􀅰ｈ)]ꎬ６ 单元最低[(０.０１±０)
μｇ / (ｇ􀅰ｈ)]ꎮ 从 ３ 单元到 ８ 单元沉积物的 ＰＮＲ 呈

现显著降低的趋势(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

同列不同小写字母表示不同湿地单元之间在 ０.０５ 水平上存在

显著差异ꎮ
图 ２　 人工湿地不同单元硝化潜势

Ｆｉｇ.２　 Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｕｎｉｔｓ ｏｆ ｃｏｎｓｔｒｕｃ￣
ｔｅｄ ｗｅｔｌａｎｄ

２.２　 人工湿地氨氧化微生物功能基因丰度

利用实时荧光定量 ＰＣＲ 技术对各湿地单元沉

积物样品的氨氧化细菌 ( ＡＯＢ) 和氨氧化古菌

(ＡＯＡ)的 ａｍｏＡ 基因进行分析(图 ３)ꎮ 成对数据 ｔ
检验结果表明ꎬ在所有湿地单元中ꎬＡＯＡ ａｍｏＡ 基因

丰度均显著高于 ＡＯＢ ａｍｏＡ 基因丰度( ｔ＝ ６􀆰 ６７８ꎬＰ<
０􀆰 ０１)ꎬ二者的比值为１.４４~ ３１􀆰 ３５ꎮ 在所有湿地单

元中ꎬＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的 ａｍｏＡ 基因丰度分别为 １ ｇ
１.５５×１０７ ~２.６５×１０８拷贝、８.１２×１０６ ~ １.５８×１０７拷贝ꎮ
单因素方差分析结果表明ꎬ人工湿地 ３ 单元和 ４ 单

元 ＡＯＡ ａｍｏＡ 基因丰度与其他单元存在显著差异

(Ｆ＝ １６８􀆰 ５０６ꎬＰ<０􀆰 ０１)ꎮ 人工湿地入水单元(１ 单

元、２ 单元)ＡＯＢ ａｍｏＡ 基因丰度与其他单元存在显

著差异(Ｆ＝ ９􀆰 ４７１ꎬＰ<０􀆰 ０１)ꎮ

图 ３　 人工湿地不同单元氨氧化细菌(ＡＯＢ)和氨氧化古菌

(ＡＯＡ)ａｍｏＡ 基因丰度

Ｆｉｇ.３　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ａｍｏＡ ｇｅｎｅ ｉｎ ａｍｍｏｎｉａ￣ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ
(ＡＯＢ) ａｎｄ ａｍｍｏｎｉａ￣ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ａｒｃｈａｅａ (ＡＯＡ) ｕｎｄｅｒ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｕｎｉｔｓ ｏｆ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｗｅｔｌａｎｄ

　 　 分析 ＰＮＲ 与相关功能基因的关系ꎬ结果表明

ＰＮＲ 与沉积物中 ＡＯＡ ａｍｏＡ 基因丰度呈极显著正

相关关系 (相关系数为 ０􀆰 ６９３∗∗ꎬ Ｐ< ０􀆰 ０１)ꎬ ＡＯＡ
ａｍｏＡ 基因丰度越高ꎬＰＮＲ 越大ꎮ 说明该人工湿地

在低温条件下ꎬＡＯＡ 在硝化过程中作用较为重要ꎮ
进一步分析氨氧化功能基因丰度与环境因子的关

系ꎬ结果 (表 ３) 表明人工湿地冬季沉积物 ＡＯＡ
ａｍｏＡ 基因丰度与沉积物 Ｃ / Ｎ 呈极显著负相关关

系ꎮ ＡＯＢ ａｍｏＡ 基因丰度与 ＯＭ、ＴＣ、ＴＮ 含量呈极显

著正相关关系ꎮ
　 　 进一步对各功能基因与环境因子进行多元逐步

回归ꎮ 结果(表 ４)表明ꎬ沉积物 Ｃ / Ｎ 比对人工湿地

ＡＯＡ ａｍｏＡ 基因丰度影响最大ꎬ回归方程决定系数

Ｒ２为 ０􀆰 ２２５ꎻ沉积物 ＴＮ 含量对 ＡＯＢ ａｍｏＡ 基因丰度

影响最大ꎬ回归方程 Ｒ２为 ０􀆰 ３３２ꎮ

表 ３　 人工湿地低氨氧化功能基因丰度与环境因子的相关系数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ａｍｍｏｎｉａ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ’ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｗｅｔｌａｎｄ

功能基因 ｐＨ 值 ＯＭ 含量 ＴＣ 含量 ＴＮ 含量 Ｃ / Ｎ 比 ＮＨ＋
４ ￣Ｎ 含量 ＮＯ３￣ ￣Ｎ 含量

ＡＯＡ ａｍｏＡ ０.０３７ ０.０２１ －０.０４９ ０.０８０ －０.５０７∗∗ ０.０１７ ０.２８６

ＡＯＢ ａｍｏＡ －０.２８１ ０.５９７∗∗ ０.５３０∗∗ ０.５５９∗∗ －０.３８７ －０.０１３ －０.０９４

ＡＯＡ:氨氧化古菌ꎻＡＯＢ:氨氧化细菌ꎮ∗∗表示相关性在 ０.０１ 水平(双侧)上显著相关ꎮ

２.３　 人工湿地氨氧化微生物的 α￣多样性

α￣多样性指标(ＯＵＴ 水平)可以在一定程度上

表示样点的群落特征ꎮ 本研究中计算的 α￣多样性

指标有:丰富度指数(Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ)ꎬ表示一个群落

中物种的复杂程度ꎬ值越高表明群落内物种的数目

越多ꎻ优势度指数(Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数)ꎬ表示一个群落中

优势菌群的地位和贡献ꎬ值越高表明群落内物种数

量差异越大ꎬ优势菌群的主导地位越突出ꎻ多样性指

数(Ｓｈａｎｎｏｎ 指数)ꎬ是物种丰富度和均匀度的综合

指标ꎬ也是对 Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数综合的一

个指数[１２]ꎮ 为了保证样品的序列数一致ꎬ在计算各

指标之前ꎬ对样本 ＯＵＴ 数目进行随机抽平ꎮ 计算结
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果(表 ５)显示ꎬ氨氧化细菌 Ｃｈａｏ１ 指数最高的是 ３
单元(５８.００)ꎬ最低的是 ５ 单元(３１􀆰 ００)ꎻ Ｓｉｍｐｓｏｎ 指

数最高的为 １ 单元 ( ０􀆰 ２７ )ꎬ 最 低 的 为 ８ 单 元

(０􀆰 １３)ꎻＳｈａｎｎｏｎ 指数最高的为 ８ 单元(２􀆰 ４７)ꎬ最低

的是 １ 单元(１􀆰 ５８)ꎮ 氨氧化古菌 Ｃｈａｏ１ 指数最高

的是 ３ 单元 (６８􀆰 ００)ꎬ最低的是 ２ 单元 (３６􀆰 ５０)ꎻ
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数最高的为 ５ 单元(０􀆰 ３４)ꎬ最低的为 ８
单元(０􀆰 １０)ꎻＳｈａｎｎｏｎ 指数最高的为 ８ 单元(２􀆰 ８８)ꎬ

最低的是 ２ 单元(１􀆰 ５３)ꎮ

表 ４　 功能基因丰度与土壤主要理化因子逐步回归拟合

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｔｅｐｗｉｓｅ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ′ ａｂｕｎｄａｎｃｅ
ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

功能
基因 顺序

进入
因子

标准化
回归方程

调整后
Ｒ２ Ｐ

ＡＯＡ ａｍｏＡ １ Ｃ / Ｎ(ｘ１) Ｙ１ ＝－０.５１０ｘ１ ０.２２５ ０.０１３

ＡＯＢ ａｍｏＡ １ ＴＮ 含量(ｘ２) Ｙ２ ＝ ０.６０２ｘ２ ０.３３２ ０.００２
ＡＯＡ、ＡＯＢ 见表 ３ 注ꎮ

表 ５　 人工湿地不同单元沉积物氨氧化细菌(ＡＯＢ)和氨氧化古菌(ＡＯＡ)α多样性指数

Ｔａｂｌｅ ５　 α￣ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ￣ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ａｒｃｈａｅａ (ＡＯＡ) ａｍｍｏｎｉａ￣ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ (ＡＯＢ) ｉｎ ｅａｃｈ ｕｎｉｔｓ ｏｆ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｗｅｔｌａｎｄ
ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ

微生物 指数
湿地单元

１ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８

ＡＯＢ Ｃｈａｏ１ ３４.００ ３７.００ ５８.００ ４７.６７ ３１.００ ３８.６７ ４４.８６ ５７.４３

Ｓｉｍｐｓｏｎ ０.２７ ０.１５ ０.２３ ０.２０ ０.１８ ０.２４ ０.１５ ０.１３

Ｓｈａｎｎｏｎ １.５８ ２.２７ １.８８ ２.０９ ２.０９ １.８１ ２.１７ ２.４７

ＡＯＡ Ｃｈａｏ１ ４９.２５ ３６.５０ ６８.００ ４４.１４ ６２.００ ４１.００ ６５.００ ６１.００

Ｓｉｍｐｓｏｎ ０.２６ ０.３０ ０.１９ ０.３１ ０.３４ ０.１８ ０.１８ ０.１０

Ｓｈａｎｎｏｎ １.６６ １.５３ ２.１５ １.６１ １.６２ １.９６ ２.４９ ２.８８
ＡＯＡ、ＡＯＢ 见表 ３ 注ꎮ

２.４　 人工湿地氨氧化微生物的 β￣多样性

β￣多样性(ＯＵＴ 水平)可以用来比较各样点间

群落的差异ꎬ基于 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ 差异度指数计算样点

间的差异ꎬ进而对微生物群落排序ꎬ选取解释度最大

的两轴做 ＰＣＡ 图(图 ４)ꎮ 对于 ＡＯＢꎬ两轴对排序结

果的解释度分别为 ６０􀆰 ９６％和 １９􀆰 ５７％ꎮ １ 单元和 ６
单元ꎬ４ 单元和 ５ 单元的距离较近ꎬ说明这两组的氨

氧化细菌群落结构更相似ꎮ １ 单元和 ７ 单元距离最

远ꎬ说明这 ２ 个单元的氨氧化细菌群落结构差异较

大ꎮ 对于 ＡＯＡꎬ两轴对排序结果的解释度分别为

６１􀆰 ９５％和 ２２􀆰 ４６％ꎮ １~ ５ 单元距离很近ꎬ说明这 ５
个单元的氨氧化古菌群落结构更相似ꎻ６ 单元和 ７
单元距离最远ꎬ说明这 ２ 个单元的氨氧化古菌群落

结构差异较大ꎮ 这个结果与人工湿地沉积物氨氧化

微生物的聚类结果(ＯＵＴ 水平)类似(图 ５)ꎮ

Ａ:氨氧化细菌群落的 ＰＣＡ 排序ꎻＢ:氨氧化古菌群落的 ＰＣＡ 排序ꎮ
图 ４　 人工湿地沉积物氨氧化微生物群落的 ＰＣＡ 排序

Ｆｉｇ.４　 ＰＣＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ａｍｍｏｎｉａ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｗｅｔｌａｎｄ ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ

２.５　 人工湿地氨氧化微生物的群落组成

对人工湿地沉积物样品氨氧化细菌的所有序列

进行聚类ꎬ共得到 １０９ 个 ＯＴＵꎬ通过分类学统计得到

门、属 ２ 个水平的细菌群落结构组成ꎮ 分别统计其
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图 ５　 人工湿地氨氧化微生物群落聚类

Ｆｉｇ.５　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｗｅｔｌａｎｄｓ

门、属类别的构成ꎬ形成柱状图(图 ６)ꎬ同时分析其在

各个水平上的菌群结构ꎮ 结果显示检测所得 ＯＵＴ 主

要属于 ３ 个门类ꎬ分别是 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ (７７􀆰 ５２％)、
Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｋ ＿ ｎｏｒａｎｋ ＿ ｄ ＿ Ｂａｃｔｅｒｉａ ( ２１􀆰 ６８％)、
Ａｍｍｏｎｉａ＿ｏｘｉｄｉｓｉｎｇ＿ｂａｃｔｅｒｉａ＿ｅｎｓｅｍｂｌｅ(０􀆰 ６９％)ꎮ 在属

水平上ꎬ所得 ＯＵＴ 主要属于 ９ 个属ꎬ分别为 Ｕｎｃｌａｓｓｉ￣
ｆｉｅｄ＿ ｏ ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｌｅｓ (３０􀆰 ２８％)、Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｋ ＿
ｎｏｒａｎｋ＿ｄ＿Ｂａｃｔｅｒｉａ(２１􀆰 ６８％)、Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ(１９􀆰 ６４％)、
Ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｌ＿ｓａｍｐｌｅｓ(１５􀆰 ８８％)、Ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿
ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ＿ ｓａｍｐｌｅ ＿ｃ ＿Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｂａｃｔｅｒｉａ (０􀆰 ０５％)、
Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓ(０􀆰 ０５％)、Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＿ｓａｍｐｌｅｓ＿ｆ ＿Ｎｉ￣
ｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ ( ０􀆰 ００９％)、 Ｎｉｔｒｏｓｏｖｉｂｒｉｏ ( ０􀆰 ００８％)、
Ｎｏｒａｎｋ＿ｐ＿ａｍｍｏｎｉａ＿ｏｘｉｄｉｓｉｎｇ＿ｅｎｓｅｍｂｌｅ(０􀆰 ００７％)ꎮ
　 　 对沉积物样品氨氧化古菌的测序序列进行聚类

后ꎬ共得到 ７４ 个 ＯＴＵꎬ通过分类学统计得到在门和

属上的群落结构组成(图 ７)ꎮ 检测所得 ＯＵＴ 主要

属于 ４ 个门类ꎬ分别是 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿ｎｏｒａｎｋ＿ｄ＿Ａｒ￣
ｃｈａｅａ( ６６􀆰 ０９％)、Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ ( ２４􀆰 ０２％)、Ｅｎｖｉｒｏｎ￣
ｍｅｎｔａｌ＿ｓａｍｐｌｅ＿ｋ＿ｎｏｒａｎｋ＿ｄ＿Ａｒｃｈａｅａ(７􀆰 ４８％)、Ｔｈａｕ￣
ｍａｒｃｈａｅｏｔａ(２􀆰 ３２％)ꎮ 在属水平上ꎬ所得 ＯＵＴ 主要

属于 ４ 个属ꎬ分别是 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿ｎｏｒａｎｋ＿ｄ＿Ａｒ￣
ｃｈａｅａ(６６􀆰 ０９％)、Ｎｏｒａｎｋ＿ｃ＿ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＿ｓａｍｐｌｅｓ＿
ｐ＿Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ(２４􀆰 ０２％)、Ｎｏｒａｎｋ＿ｐ＿ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ＿
ｓａｍｐｌｅ＿ｋ＿ｎｏｒａｎｋ(７􀆰 ４８％)、Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ(２􀆰 ２６％)ꎮ
　 　 为比较不同单元氨氧化微生物群落组成的差

异ꎬ应用 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ 距离算法和 Ｃｏｍｐｌｅｔｅ 聚类方

法ꎬ将高丰度和低丰度的物种分块聚类ꎬ通过颜色梯

度及相似程度反应多个样本在各分类水平上群落组

成(属水平)的相似性和差异性(图 ８)ꎮ 结果表明ꎬ
氨氧化细菌群落相似度最高为 ８６􀆰 ６％ꎬ相似度较

高ꎬ４ 单元与 ５ 单元ꎬ１ 单元与 ６ 单元菌群群落组成

较为相近ꎮ 氨氧化古菌群落相似度最高为 ８７􀆰 ２％ꎬ
相似度较高ꎬ６ 单元、７ 单元、８ 单元与 ３ 单元、５ 单

元、４ 单元、１ 单元、２ 单元群落组成相差较大ꎬ其中 １
单元与 ２ 单元ꎬ７ 单元与 ８ 单元菌群群落组成较为

相似ꎮ
２.６　 人工湿地氨氧化微生物与沉积物理化性质的

相关性

　 　 对沉积物理化环境因子与氨氧化微生物主要菌

落(属)所占比重进行中心标准化ꎬ并进行校正(蒙特

卡洛置换检验)ꎬ提取第一与第二坐标轴信息ꎬ进行冗

余分析ꎬ发现对于氨氧化细菌ꎬ第一和第二坐标轴对

方差总解释率为 ８３. １０％ꎮ 在所测样品中ꎬＮｉｔｒｏ￣
ｓｏｍｏｎａｓ、Ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ＿ｓａｍｐｌｅｓ＿ｃ＿Ｂａｔａｐｒｏ￣
ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ＿ｓａｍｐｌｅｓ 与沉积物

中 ＴＣ 含量、ＴＮ 含量、ＯＭ 含量、Ｃ / Ｎ 比呈正相关关

系ꎬ与 ｐＨ、ＮＯ－
３ ￣Ｎ 含量呈负相关关系ꎮ 而 Ｅｎｖｉｒｏｎ￣

ｍｅｎｔａｌ ＿ｓａｍｐｌｅｓ￣ｆ ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ、Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｏ＿
Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｌｅｓ 与 ｐＨ、ＮＯ－

３ ￣Ｎ 含量呈正相关关系ꎬ与
ＴＣ 含量、ＴＮ 含量、ＯＭ 含量、Ｃ / Ｎ 比呈负相关关系ꎮ
对于 氨 氧 化 古 菌ꎬ Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ、 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｋ ＿
ｎｏｒａｎｋ＿ｄ＿Ｂａｃｔｅｒｉａ、Ｎｏｒａｎｋ＿ｃ＿ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ＿ｓａｍｐｌｅｓ＿
ｐ＿Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ 与 ｐＨ、Ｃ / Ｎ 比呈正相关关系ꎬ与 ＴＣ
含量、ＴＮ 含量、ＯＭ 含量、ＮＨ＋

４ ￣Ｎ 含量、ＮＯ－
３ ￣Ｎ 含量呈

负相关关系ꎮ
　 　 进一步进行环境因子与物种的相关分析(图
９)ꎮ 对于氨氧化细菌ꎬｐＨ 值与 Ｎｉｔｒｏｓｏｖｉｂｒｉｏ、Ｕｎｃｌａｓ￣
ｓｉｆｉｅｄ＿ ｏ ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｌｅｓ 呈显著正相关关系 ( ｒ＝
０􀆰 ８１０ꎬＰ<０􀆰 ０５ꎻｒ＝ ０􀆰 ７１４ꎬＰ<０􀆰 ０５)与 Ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿ｅｎ￣
ｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ＿ｓａｍｐｌｅ＿ｃ＿Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｂａｃｔｅｒｉａ 呈显著负相
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图 ６　 人工湿地不同单元氨氧化细菌群落结构

Ｆｉｇ.６　 Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ￣ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｕｎｉｔｓ ｏｆ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｗｅｔｌａｎｄ

关关系( ｒ＝ －０􀆰 ７３８ꎬＰ<０􀆰 ０５)ꎬＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ＿ｓａｍｐｌｅｓ
＿ｆ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ 与 ＮＯ－

３ ￣Ｎ 含量呈显著负相关

关系( ｒ＝ －０􀆰 ７５６ꎬＰ<０􀆰 ０５)ꎮ 对于氨氧化古菌ꎬＯＭ
含量与 Ｎｏｒａｎｋ＿ｃ＿ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ＿ｓａｍｐｌｅｓ＿ｐ＿Ｃｒｅｎａｒ￣
ｃｈａｅｏｔａ 呈负相关关系( ｒ＝ －０􀆰 ７８５ꎬＰ<０􀆰 ０５)ꎮ

３　 讨 论

本研究探讨了低温条件下人工湿地沉积物硝化

潜势ꎬ并应用高通量测序技术ꎬ针对氨氧化微生物的

功能基因 ａｍｏＡ 进行扩增ꎬ较全面地考察了人工湿

地冬季低温时期沉积物中氨氧化微生物的群落组

成ꎬ从 α￣多样性、β 多样性、群落组成及其与环境因

子的关系等方面进行分析ꎮ 硝化潜势是短期人为添

加外源氮条件下的硝化强度ꎬ反映的是硝化作用的

第一步———氨氧化作用的潜力ꎬ其产物 ＮＯ－
２ 是一些

厌氧过程底物的重要来源ꎬ硝化作用是湿地环境有

氧无氧界面的一个重要过程[１０]ꎮ 本研究中ꎬ冬季人

工湿地沉积物 ＰＮＲ 最大值为 ０􀆰 ３０ μｇ / (ｇ􀅰ｈ)ꎬ高
于国内农田和森林生态系统 ＰＮＲ 的平均水平ꎬ低于

草地生态系统 ＰＮＲ[１３]ꎮ
土壤微生物是土壤生化过程的驱动者ꎬ其生物

量、群落结构、活性等特性都会直接影响到土壤硝化

潜势[５ꎬ１４]ꎮ 在本研究中ꎬ沉积物 ＡＯＡ ａｍｏＡ 基因丰

度显著高于 ＡＯＢ ａｍｏＡ 基因丰度ꎮ 相关分析结果也

表明ꎬ硝化潜势和 ＡＯＡ ａｍｏＡ 基因丰度呈现极显著

的正相关关系ꎬＡＯＡ 在本研究的人工湿地硝化作用
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图 ７　 人工湿地不同单元氨氧化古菌群落结构

Ｆｉｇ.７　 Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ￣ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ａｒｃｈａｅａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｕｎｉｔｓ ｏｆ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｗｅｔｌａｎｄ

中发挥着重要的作用ꎬ这与杭州湾滨海湿地沉积物

及中国南方酸性土壤中 ＡＯＡ 占主导优势的结论相

一致[１５￣１６]ꎮ ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 有生态位分异的特征[１６]ꎮ
本研究中ꎬ人工湿地沉积物 ＡＯＡ ａｍｏＡ 基因丰度与

Ｃ / Ｎ 比值呈极显著负相关关系ꎬＡＯＢ ａｍｏＡ 基因丰

度与 ＯＭ、ＴＣ、ＴＮ 含量均呈极显著正相关关系ꎬ这与

章芳等[１７]的研究结果相似ꎮ 多元回归分析结果表

明ꎬＣ / Ｎ 比值是影响 ＡＯＡ ａｍｏＡ 丰度的主要环境因

子ꎬＣ / Ｎ 比值影响有机质的矿化ꎬＣ / Ｎ 比值越低ꎬ有
机质分解速率越快[１７]ꎮ ＴＮ 含量是影响 ＡＯＢ ａｍｏＡ
的主要环境因子ꎮ

在计算氨氧化细菌 ( ＡＯＢ) 和氨氧化古菌

(ＡＯＡ)的 α￣多样性时ꎬ由于各指数计算方法的不

同ꎬ不同指标给出的结果略有差异ꎮ 本研究中

Ｃｈａｏ１ 指数(丰富度指数)最高单元的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

(多样性指数)并不是最高ꎬ同样ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数最高

单元的 Ｃｈａｏ１ 指数也并不是最高ꎮ 例如 ３ 单元 ＡＯＢ
的 Ｃｈａｏ１ 指数最高ꎬ但其 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数仅为 １􀆰 ８８ꎬ其
最大值为 ２􀆰 ４７ꎻ３ 单元 ＡＯＡ 的 Ｃｈａｏ１ 指数最高ꎬ但
其 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数仅为 ２􀆰 １５ꎬ最高为 ２􀆰 ８８ꎮ ８ 单元

ＡＯＢ 的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数最高ꎬ 但其 Ｃｈａｏ１ 指数为

５７􀆰 ４３ꎬ最高为 ５８􀆰 ００ꎻ８ 单元 ＡＯＡ 的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
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１、２、３、４、５、６、７、８ 分别表示单元号ꎮ 灰色相似度最差ꎬ黑色相似度最高ꎮ
图 ８　 人工湿地氨氧化微生物群落聚类热图

Ｆｉｇ.８　 Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ａｍｍｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｌｕｓｔｅｒ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｗｅｔｌａｎｄ

最高ꎬ但其 Ｃｈａｏ１ 指数为 ６１􀆰 ００ꎬ最高为 ６８􀆰 ００ꎮ 出

现这种现象的原因是ꎬ３ 单元中氨氧化微生物的群

落组成最复杂ꎬ但群落内个体数目的分布不均匀ꎬ而
８ 单元群落组成不是最复杂ꎬ但其群落组成分布均

匀ꎮ 而 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 (优势度指数) 较高单元的

Ｃｈａｏ１ 指数(丰富度指数)往往较低ꎬＳｉｍｐｓｏｎ 指数较

低单元的 Ｃｈａｏ１ 指数往往较高ꎮ
氨氧化微生物在氮素循环中占有重要的地位ꎬ

是土壤中较敏感的功能性微生物类群[１８]ꎮ 在群落

组成上ꎬ氨氧化细菌的群落多样性高于氨氧化古菌ꎮ
本研究中ꎬ各湿地单元检测到的氨氧化细菌群落优

势门 为 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ 主 要 是 由 β￣Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
(７７􀆰 ５１％)组成ꎮ β￣Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 作为优势门的优

势纲ꎬ常见于淡水环境中[１９]ꎬ海洋中较少发现ꎮ 人

工湿 地 中 β￣Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 绝 大 多 数 属 于 Ｎｉｔｒｏ￣

ｓｏｍｏｎａｄａｌｅｓ 目 Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ 科ꎮ Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａ￣
ｄａｃｅａｅ 科主要包含 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ 和 Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓ ２ 个

属[２０]ꎮ Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓ 在硝化作用第一阶段起主导作

用ꎬ可以促进 ＮＨ＋
４氧化成 ＮＯ－

２ꎻＮｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ 是陆地生

态系统中的优势种ꎬ可作为硝化细菌ꎬ将亚硝酸盐氧

化为硝酸盐[２１]ꎮ 本研究中人工湿地氨氧化细菌最

多的属为 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｏ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｌｅｓꎬ即在科水

平上未分类的 Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｌｅｓ 目细菌ꎮ 本研究中

Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ 丰 度 高 于 于 Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓꎬ 表 明 Ｎｉ￣
ｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ 在硝化作用中的数量优势ꎮ Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓ
青睐于低氨态氮环境ꎬ而 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ 更适应高氨态

氮的污染环境[２２]ꎮ 不同菌属的分布不同ꎬ Ｎｉｔｒｏ￣
ｓｏｍｏｎａｓ 属在 ７、８ 单元的丰度高于 １~６ 单元ꎬ而 Ｎｉ￣
ｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ 属在 ７、８ 单元的丰度低于 １~６ 单元ꎮ

氨氧化古菌在淡水湿地生态系统氮循环过程中
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黑色表示正相关ꎬ灰色表示负相关ꎮ １:ｐＨꎻ２:ＮＯ－
３ ￣Ｎꎻ３:ＴＣꎻ４:ＯＭꎻ５:ＴＮꎻ６:Ｃ / Ｎꎻ７:ＮＨ＋

４ ￣Ｎꎮ

图 ９　 氨氧化微生物与环境因子的相关性热图

Ｆｉｇ.９　 Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ａｍｍｏｎｉａ￣ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

占有重要地位ꎬ但人们对其在氨氧化过程中的贡献

的了解还不够充分[２３]ꎮ 在陆地生态系统中ꎬ氨氧化

古菌的数量远远高于氨氧化细菌的数量ꎬ但是氨氧

化古菌是酸性土壤硝化作用的主导者[２４]ꎮ 泉古菌

门(Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ)和奇古菌门(Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ)是

古菌的 ２ 种门类ꎬ Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ 是氨氧化古菌的主

要类群[２５]ꎬ但在洞庭湖岸边沉积物中ꎬ发现的 ＡＯＡ
主要是属于 Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ[２６]ꎮ 本研究的人工湿地

中ꎬＡＯＡ 主要属于 Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ 和 Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ
２ 个门类ꎬ且以 Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ 丰度占优ꎮ 本研究中ꎬ
不同湿地单元的 ＡＯＢ 与 ＡＯＡ 存在一定的群落差异

性ꎬ４ 单元和 ５ 单元、１ 单元和 ６ 单元在 ＡＯＢ 菌群组

成上较为接近ꎬ而 ６、７、８ 单元与其他单元之间 ＡＯＡ
菌群组成存在较大差异ꎮ

氨氧化微生物的多样性受沉积物多种环境因子

的影响ꎮ ＡＯＢ 中丰度较大的 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｏ＿Ｎｉｔｒｏ￣
ｓｏｍｏｎａｄａｌｅｓ 与 ｐＨ 值和 ＮＯ－

３ ￣Ｎ 含量呈正相关关系ꎬ
其中与 ｐＨ 值的关系达到显著水平ꎮ 本研究中ꎬ人
工湿地沉积物 ｐＨ 值为７􀆰 ９７~ ８􀆰 ３４ꎬ为碱性ꎮ ＡＯＡ
中 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ 与 ｐＨ 值、Ｃ / Ｎ 比值呈正相关关系ꎬ
与 ＴＣ、ＴＮ、ＯＭ、ＮＨ＋

４ ￣Ｎ、ＮＯ－
３ ￣Ｎ 含量呈负相关关系ꎮ
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