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摘　要　为探究微纳米曝气对水库沉积物细菌及磷功能菌群落的影响，以三明市东牙溪水库为研究对象，通过

Illumina高通量测序，分析了曝气前后沉积物细菌、聚磷菌与有机解磷菌的群落组成、结构及其与环境因子的

相关性。结果表明，微纳米曝气对底部产生充氧作用，进而对沉积物微生物的群落造成一定影响，微纳米曝气

后 ， 变 形 菌 门 (Proteobacteria)的 相 对 丰 度 上 升 了 24.7%， 厚 壁 菌 门 (Firmicutes)上 升 了 8.3%， 而 绿 弯 菌 门

(Chloroflexi)下降了 5.9%，酸杆菌门 (Acidobacteria)下降了 7.0%。曝气前，沉积物中聚磷菌的优势菌属包括

Syntrophus(26.79%)、Anaeromyxobacter(14.6%)、Nitrospira(12.6%)和 Anaerolinea(11.3%)；而曝气后，聚磷菌优势菌

属则为 Pseudomonas(65.1%)和 Clostridium(22.9%)。有机解磷菌的优势菌属在微纳米曝气前后同样发生了改变：在

曝气前，优势菌属为 Azospira、Mesorhizobium、Pseudomonas、Chelatococcus、Variovorax，分别占 8.6%、5.4%、5.3%、

5.2%、和 5.2%；在曝气后，优势菌属则为 Azospira、Variovorax、Chelatococcus、Pseudomonas、Acidovorax，分别

占 11.3%、6.5%、6.1%、5.9%和 5.8%。冗余分析结果表明，不管是聚磷菌还是有机解磷菌，其群落组成与沉积

物表层的溶解氧 (DO)均显著相关 (P<0.05)。微纳米曝气工程的实施，对水库沉积物微生物的群落组成、结构有

一定影响。
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微纳米曝气作为一种新型曝气技术，具有较高的气液传质效率，可以快速提高水体溶解氧含

量 [1]，调整水体微生物种群结构，增加好氧微生物数量 [2-3]，改善水环境水质，因而广泛应用于河

道黑臭水体治理、城市景观水体治理、湖泊河流生态修复等领域 [4-8]。但针对该技术应用于饮用水

源地水库及其对沉积物微生物影响的研究相对较少 [9-10]。沉积物微生物是湖泊水库生态系统物质循

环和能量流动的主要动力，在沉积物-水体的物质循环、能量流动及水华形成过程中发挥着重要作

用[10-11]。磷功能菌 (包括聚磷菌和解磷菌)作为参与沉积物内源磷代谢循环的主要菌群，与沉积物的

各形态磷转化息息相关[12-13]。目前，国内外关于磷功能菌多样性及其群落组成、结构研究多见于强

化生物除磷工艺中 [14-15]、农田土壤植物促生 [16-17] 等方面，对于饮用水源地水库沉积物这种特殊生境

的研究鲜有报道 [13,18-19]。而此方面的研究，特别是结合微纳米曝气工程的实施，开展曝气前后沉积
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物微生物群落结构动态变化的相关研究，不仅可以为微纳米曝气技术的实施提供参考，而且可以

为水库沉积物磷循环的微生物驱动机理研究提供基础数据。

福建省东牙溪水库是三明市区的重要饮用水水源地，肩负着为三明市 30万人提供饮水的重

任。近些年来，随着三明市的经济发展及城镇化建设的加快，周边环境的改变，使得东牙溪水库

面临的一些水体污染问题逐渐显现 [20-21]。为了保护饮用水源地，在 2017年实施微纳米曝气生态修

复工程项目。为探究微纳米曝气工程实施是否对沉积物的微生物及磷代谢功能菌的群落产生影

响，本研究采用 Illumina高通量测序技术对曝气前后沉积物微生物及磷功能菌的群落组成、结构进

行了分析，探究了曝气实施对磷功能菌群落组成和结构的影响，其结果可以补充完善水库沉积物

磷功能菌群落组成、结构的相关基础数据，为微纳米曝气技术机理研究以及实际应用提供参考。 

1    材料与方法
 

1.1    研究区概况及样品采集

东牙溪水库位于福建省三明市三元区东南部的中村乡境内，总库容约有 2 263×104 m3，年平均

径流量约 1.36×108 m3；东牙溪水库属山谷型月调节水库，最大水深为 63.4 m，主河道全长约 30 km，

全流域面积 188 km2[9,21]。东牙溪流域属亚热带季风气候，年降水量一般在 1 600～1 800 mm，相对

湿度 78%，年平均气温为 16.5～18.1 ℃，无霜期为 260～290 d[22]。
采样区域位于东牙溪水库的回瑶湾库区 (26°11′56.87″，117°37′55.79″)，位于大坝偏上方的

回瑶村旁，见图 1。设置 4个不同的采样断面

进行采样，使用抓斗采泥器分别采集微纳米曝

气工程实施前 (10月份 )和实施后 (12月份 )的
回瑶湾表层沉积物。以上样品均 5个重复，混

匀后，分为 2份， 1份供沉积物理化性质分

析，1份供微生物分析。其中，微生物分析用

的沉积物样品用无菌自封袋封存，4 ℃ 冷藏保

存，并尽快带回实验室−80 ℃ 冻存，以备后续

分子生物学分析使用。同时分别采集该工程实

施前后的水样，以监测其水质主要理化指标的

变化规律。高通量测序是 4个样点取样后提取

DNA后混合在一起进行测定，以表示曝气前

后微生物的变化情况。对于水体、沉积物理化

指标测定值为各样点测定值的均值加标准差。 

1.2    水质理化指标和沉积物磷的测定方法

总氮 (TN)用碱性过硫酸钾消解分光光度法测定 ( GB /T 11 894—1989 ) ；总磷 (TP)用钼酸铵分

光光度法测定 GB / T 11 893—1989) ；溶解氧 ( DO) 和水温使用德国 WTW公司的 Oxi 3310IDS 便携

式溶解氧分析仪测定；pH使用 pH计测定。沉积物各形态磷的测定采用 SMT法 [23]：将 SMT法提取

的各形态磷，采用钼-锑抗分光光度法进行测定。沉积物碳氮用碳氮元素分析仪 (VarioELⅢ)测定。 

1.3    曝气工程概况

本研究所用的微纳米曝气装置采用福建省华川技术有限公司专利生产的湖库流域生态基因纳

米调控装置 [24]。微纳米曝气装置所用的曝气头为福建省华川技术有限公司与澳大利亚公司合作设

计生产的陶瓷微纳米气泡扩散曝气头[25]，曝气方式为高压切割。

本微纳米曝气工程的微纳米曝气发生装置安置于牛岭库湾岸边的工程项目建设机房内，阵列

 

图 1    东牙溪水库采样点简图

Fig. 1    Sample section of Dongyaxi reservoir
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可控溶氧盘则安置在水库回瑶湾库湾区域的河道底部，回瑶湾安装深度约为 15~20 m，由机房内的

曝气装置产生的气体通过管道输送到阵列可控溶氧盘上，再由阵列可控溶氧盘上的微纳米气泡扩

散曝气头将微纳米气泡扩散至水体中。该微纳米曝气工程的具体示意图见图 2。回瑶湾区域微纳米

曝气区域面积约为 46 666 m2，为 24 h连续曝气。 

1.4    沉积物 DNA 提取及细菌高通量分析

样品基因组总 DNA 的提取及纯化按照 Power Soil  DNA isolation kit(MO BIO Laboratories,  Inc.,
USA)说明书进行操作。DNA纯度和浓度通过紫外分光光度计 (Nano Drop，USA)进行检测，收集

的 DNA样品在分析之前存于−20 ℃ 冰箱备用。提取纯化好的 DNA样品经琼脂糖凝胶电泳确认后

送上海生工生物工程有限公司进行细菌的高通量测序。扩增区域 V3~V4区，采用细菌 16S测序引

物为 Nobar_341F (CCTACGGGNGGCWGCAG)和 Nobar_805R(GACTACHVGGGTATCTAATCC)。 

1.5    磷功能菌功能基因的 PCR 扩增

聚磷菌 ppk1基因的扩增采用特异性引物 ppk1 F： ′5-AAYYTIGAYGARTTYTTYATGGT-3 ′，
ppk1 R： ′5-TTIKYITSYTCRTCRAAICKIGC-3 ′ [26]。PCR扩增体系 (25 μL)：10×PCR缓冲液  2 μL、
dNTP 2.5 μL、上游引物 (ppk1 F)2 μL、下游引物 (ppk1 R)2 μL、Taq DNA聚合酶 0.5 μL、模板DNA 1 μL、
灭菌双蒸水 15 μL。PCR扩增反应程序：94 ℃ 预变性 2 min，94 ℃ 加热变性 30 s，55 ℃ 退火 45 s，
68 ℃ 延伸 2 min，33个循环，最后 68 ℃ 延伸 10 min。

有机解磷菌 phoX 基因的扩增采用特异性 phoX F： ′5-GGCAAAACGCCNTGGGGNAC-3 ′，
phoX R：′5-GGGTCGACCTCGACNAYVYAGCC-3′ [27]。PCR 反应体系 (25 μL)：10×PCR缓冲液 2.5 μL、
dNTP 2 μL、上游引物 (phoX F)0.5 μL、下游引物 (phoX R)0.5 μL、灭菌双蒸水 16.2 μL、Taq DNA聚合

酶 0.3 μL、模板 DNA 3 μL。PCR反应程序：94 ℃ 预变性 4 min，94 ℃ 加热变性 45 s，56 ℃ 退火 30 s，
72 ℃ 延伸 1 min，30个循环，最后 72 ℃ 延伸 8 min。 

1.6    磷功能菌的高通量测序及构建系统发育树

经 PCR扩增及琼脂糖凝胶电泳验证存在 ppk1基因、phoX 基因的 DNA样品，外送上海生工生

物工程有限公司进行 Illumina高通量测序。选取高通量测序得到的代表性 OTU序列，采用 MEGA4
软件包[28] 中的 Neighbor-Joining法，设自展值为 1 000次，构建聚磷菌及有机解磷菌的系统发育树。 

1.7    数据处理

使用 QIIME软件对获得的高通量测序数据进行分析，同时对获得的序列进行降噪处理。

OTU划分和归并按 97%的序列相似度进行。使用 Mothur软件分析细菌、聚磷菌及有机解磷菌的多

样性指数。利用 Canoco 4.5软件中的冗余分析 (RDA)分析聚磷菌和有机解磷菌的群落组成与沉积

 

图 2    微纳米曝气工程示意图

Fig. 2    Schematic diagram of micro-nanometer aeration engineering
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物主要理化因子的关系。使用 Excel和 SPSS22.0软件对数据进行统计分析。 

2    结果与讨论
 

2.1    微纳米曝气前后水体及沉积物主要理化指标变化

1)水体主要理化指标变化。表 1为东牙溪水库回瑶湾微纳米曝气前后水体的主要理化指标。

结果表明，水体呈现中性状态，pH值高低不受微纳米曝气的影响。曝气前的水体表层 DO含量为

4.15 mg·L−1，底层较低，为 2.97 mg·L−1；而曝气后，水体表层 DO升高到 8.17 mg·L−1，沉积物上覆

水中的 DO也达到 7.63 mg·L−1。这表明微纳米气泡能够增加水体中的 DO含量，且与对提升氧的传

质效率特性相符[1]。10月份水体水温在 25.5 ℃ 左右，而在 12月份，其水温则在 17.2 ℃ 左右，表层

与底层水温无显著差异，表明回瑶湾区域在冬季并无水温分层现象。回瑶湾断面在曝气前后的总

氮含量并无差异，曝气前为 0.94 mg·L−1，曝气后为 0.92 mg·L−1，表明在回瑶湾区域实施微纳米曝气

对水体总氮的削减效果并不显著。曝气前，回瑶湾断面的总磷质量浓度为 0.02 mg·L−1，曝气后为

0.03 mg·L−1。王骁等 [6] 在对黑臭河道的研究中发现，水体中的总磷会随着微纳米曝气时间发生变

化，呈现先升后降的趋势，在曝气 57 d时总磷浓度小幅升高。这与本研究结果相近。总体而言，

微纳米曝气在 10—12月对水体的氮磷浓度的削减并不显著。氮磷浓度的削减不显著的原因涉及多

因素的影响，如外界环境因素、生物因素、曝气工程实施时间长短等。该水库牛岭库湾的微纳米

曝气区 (工程实施周期 1 a左右)在不同季节的总磷平均削减率为 14.0%~29.1%；不同季节的总氮平

均削减率为 1.1%~11.0%，整体削减率较低。这表明纯粹地对水体进行曝气，并不能有效降低水体

中的总氮浓度 [9]。此外，冬季温度相对较低，也可能使得水体中的微生物对水体的氮磷营养盐代谢

循环的能力变弱[29-31]。

2)沉积物主要理化指标变化。微纳米曝气工程实施前后沉积物各形态磷含量变化情况见图 3。
回瑶湾曝气 2个月后的沉积物总磷含量为 296.4 mg·kg−1，略低于曝气前 (316.5 mg·kg−1)。这与WU等[2]

对城市黑臭河流的研究结果不一致，可能是由

于两者水环境中的营养条件不一样，回瑶湾沉

积物磷含量较低，污染程度较轻，内源磷释放

的风险较低。曝气前后的沉积物各形态磷含量

的变化并无明显的差异。沉积物 TC和 TN含量

如 图 4所 示 。 曝 气 前 的 TC含 量 为 3  910.4
mg·kg−1， 曝 气 后 下 降 了 971.0  mg·kg−1， 而

TN含量曝气前后无差别；则曝气前，沉积物

中的 C/N值达到 16.8，曝气后则为 12.6，表明

微纳米曝气有利于降低了 C/N值。有研究 [32] 表

明，在高 C/N条件下，虽然氮去除效率较高，

表 1    微纳米曝气前后水体主要理化指标的变化

Table 1    Changes of water quality indexes after micro-nanometer aeration

采样批次 水层 pH DO/(mg·L−1) 水温/℃ 总氮/(mg·L−1) 总磷/(mg·L−1)

曝气前
表层 6.9±0.00 4.2±0.06 25.8±0.06

0.94±0.01 0.02±0.00
底层 6.8±0.10 3.0±0.15 25.4±0.25

曝气后
表层 7.2±0.06 8.2±0.06 17.3±0.06

0.92±0.01 0.03±0.00
底层 7.0±0.06 7.6±0.06 17.2±0.06

 

图 3    沉积物各形态磷含量

Fig. 3    Content of phosphorus forms in sediments
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但也会消耗更多的可溶性氧，会限制好氧硝化

过程。因此，曝气有利于沉积物含碳有机质氧

化，减少过量的碳源带来的二次污染[33]。 

2.2    微纳米曝气前后沉积物中细菌群落多样性

及其变化情况

沉积物中的微生物群落结构的变化与水体

环境的变化往往是相互影响的 [3,34]。东牙溪水

库回瑶湾微纳米曝气前后沉积物微生物群落结

构变化如图 5所示。本研究检测到沉积物中的

细菌共有 21门、113属。其中所占比例较高的

主要门类有变形菌门 (Proteobacteria)、绿弯菌

门 (Chloroflexi)、拟杆菌门 (Bacteroidetes)、酸杆

菌门 (Acidobacteria)、螺旋体门 (Spirochaetes)和
厚壁菌门 (Firmicutes)，其分别占微生物总量的

22.7%、 18.1%、 12.0%、 11.8%、 8.8%和 5.0%，

而曝气 2个月后，其占微生物总量的占比变为

47.4%、 12.2%、 13.0%、 4.8%、 0.4%和 13.3%，

曝气前后沉积物微生物群落结构存在着一定的

差异。与曝气实施前相比，Proteobacteria 的相

对丰度上升了 24.7%，始终处于优势地位，这

与姚丽平 [35] 的研究结果一致；Firmicutes 上升

了8.3%，而Chloroflexi 下降了5.9%，Acidobacteria
下降了 7.0%，Spirochaetes 下降了 8.4%，其他

门类则相对丰度的变化率较低。在属的水平上，

种类最多的是 Proteobacteria，共检出 40属细

菌，其次是Firmicutes，检出12属细菌，Chloroflexi
则检出 10属细菌。另外，高通量测序结果表

明 (表 2)，曝气实施前的 Shannon指数为 8.78，
实施后为 7.29。这表明曝气对沉积物底部的充氧作用会对细菌的多样性造成一定影响，使得沉积

物细菌的多样性指数略有下降，但变化不是很明显。SUN等 [36] 对 2条黑臭河流的研究中发现，曝

气后河流的微生物群落多样性指数变化不大，这与本研究结果基本一致。

WU等 [2] 分析了城市河流水体微纳米曝气前后微生物的群落组成变化，发现在属水平上，曝

气前优势菌为厌氧的喜营养菌 (如 Arcobacter sp.、Azonexus sp.和 Citrobacter sp.)，曝气后为好氧的功

能性菌群  (例如，Perlucidibaca sp.、Pseudarcicella sp.、Rhodoluna sp.和 Sediminibacterium sp.) 的相对

丰度得到提高。王硕等 [3] 发现，微纳米气泡曝气对于水体微生物群落的改变比底泥微生物的改变

表 2    微纳米曝气前后沉积物细菌的多样性特征

Table 2    Diversity features of bacteria in sediments before and after micro-nanometer aeration

采样批次 OUT数目 Shannon指数 Simpson指数 ACE指数 Chao1指数 覆盖度

曝气前 18 632 8.78 6.7e-04 141 877.38 72 435.31 0.91

曝气后 12 377 7.29 0.01 102 868.55 50 368.36 0.99

 

图 4    沉积物碳氮含量

Fig. 4    Carbon and nitrogen content in sediments

 

图 5    微纳米曝气前后沉积物中细菌群落结构的变化

Fig. 5    Change of bacterial community structure in sediments
before and after micro-nanometer aeration
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更显著，在没有对底床直接冲击的条件下，微纳米气泡的作用范围主要在水体，而底泥内的微生

物群落保持稳定。而本研究微纳米曝气工程的阵列可控溶氧盘安置在河道底部，对沉积物的充氧

作用较为显著，所以曝气前后沉积物的微生物群落变化相对明显。 

2.3    微纳米曝气前后聚磷菌群落多样性及其变化情况

1)东牙溪水库样品聚磷菌的基因测序和系统发育分析。选取沉积物样品代表性 OTU序列构建

聚磷菌系统发育树图 (图 6)。由系统发育图可见，东牙溪水库回瑶湾采样点沉积物中所检测到的聚

磷菌可以聚类为 10个门类，分别为：Proteobacteria、放线菌门 (Actinobacteria) 、Firmicutes、绿菌

门 (Chlorobi)、Chloroflexi、Bacteroidetes、Acidobacteria、硝化螺旋菌门 (Nitrospirae)、芽单胞菌门

(Gemmatimonadetes) 和疣微菌门 (Verrucomicrobia)。其中，Proteobacteria 和 Firmicutes 是聚磷菌的主

要门类。曝气前，属于 Proteobacteria 的优势菌属约占 49.4%；曝气后，属于 Proteobacteria 和 Firmicutes
的优势菌属分别占 65.1%和 22.9%。不同类型的聚磷菌具有特定的生态位，或与不同生境中特定的

环境因子相关。对太湖的沉积物研究显示[11]，污染重和污染轻的位点沉积物中的 CandidatusAccumuli-
bacter 类聚磷菌均属于 I型多聚磷酸盐激酶基因的ⅡD分支。而对海南东寨港红树林淤泥研究 [37] 发

现，所筛的聚磷菌多为不动杆菌属 (Acinetobacter)，也有芽孢杆菌属 (Bacillus)、寡养单胞菌属

(Stenotrophomonas)和假单孢菌属 (Pseudomonas)，并且表现出一定的差异性。佘晨兴等 [18] 对福建省

 

图 6    基于 ppk1 序列构建的东牙溪水库沉积物样品聚磷菌的系统发育树

Fig. 6    Phylogenetic tree of phosphorus-accumulating bacteria in Dongyaxi reservoir sediment samples base on ppk1sequence
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3座水库库心沉积物样品中聚磷菌研究发现，优势菌属差异较为明显，但均以 Proteobacteria、
Actinobacteria 和 Acidobacteria 为 主 ， 其 中 Proteobacteria 中 的 厌 氧 粘 细 菌 属 (Anaeromyxobacter)、
Acidobacteria 中的 Solibacter 属在 3座水库库心沉积物样品中均为优势菌属。上述研究均表明，在

门的水平上，Proteobacteria 是沉积物聚磷菌的一个重要门类，而在属的水平上，由于生境不同，

优势的聚磷菌菌属可能存在差异性。

2)微纳米曝气前后聚磷菌菌群结构对比。

由图 7可以看出，在曝气前后聚磷菌的群落结

构总体变化不大。从门类上看，曝气前共检测

到 10个门，曝气后检测到 9个门，且施工前

后检测到的 9个门均相同，唯一的不同在于施

工后未检测出绿菌门；再从菌属上看，曝气前

检测到 28个属，曝气后检测到 29个属，前后

2次的检测结果中有 26个属是相同的。曝气后

没有出现 Proteobacteria中的粘球菌属 (Myxoco-
ccus)和 Chlorobi 中的绿棒菌属 (Chlorobaculum)，
表明这 2个属对溶氧条件的选择性较强，他们

更 适 合 于 厌 氧 环 境 下 生 存 ； 而 新 出 现 了

Proteobacteria 中的甲基杆菌属 (Methylobacterium)
和 Firmicutes 中的梭状芽胞杆菌 XlVa属 (Clostri-
dium XlVa)、梭状芽胞杆菌 XlVb属 (Clostridium
XlVb)3个属。此外，微纳米曝气施工前后优势

菌属差异较为明显。在施工前的优势菌属是Proteobacteria 中的互营菌属 (Syntrophus)(27.5%)、Anaeromyx-
obacter(14.6%)和 慢 生 根 瘤 菌 属 (Bradyrhizobium)(7.3%)， Nitrospirae 中 的 硝 化 螺 菌 属 (Nitrospira)
(12.6%)，Chloroflexi 中的厌氧绳菌属 (Anaerolinea)(11.3%)，Verrucomicrobia 中的丰祐菌属 (Opitutus)
(8.0%)， Gemmatimonadetes 中 的 芽 孢 单 菌 属 (Gemmatimonas)(8.0%)， Acidobacteria 中 的 Candidatus
Solibacter 属 (5.7%)。而曝气后聚磷菌的优势菌属是 Proteobacteria 中的 Pseudomonas 和 Firmicutes 中

的 Clostridium，所占百分比分别是 65.1%和 22.9%，说明这 2个属对溶解氧量有较高的敏感性，被

微纳米曝气激活了活性，成为高氧环境下新的聚磷菌优势种。这与 WU等 [2] 的研究结果一致，他

们发现经微纳米曝气后，Pseudomonas 有所增加。此外，高通量测序结果显示 (见表 3)，曝气实施

前的 Shannon指数为 4.01，实施后为 2.71。这表明曝气对沉积物底部的充氧作用会对聚磷菌的多样

性造成一定的影响，使得沉积物聚磷菌的多样性指数下降。 

2.4    微纳米曝气前后有机解磷菌群落多样性及其变化情况

1)东牙溪水库样品有机解磷菌的基因测序和系统发育分析。选取沉积物样品代表性 OTU序列

构建有机解磷菌系统发育树图 (图 8)。可见，东牙溪水库回瑶湾采样点沉积物中所检测到的有机解

磷菌可以聚类为 9个门类，分别为：Proteobacteria、Actinobacteria、Firmicutes、浮霉状菌门 (Planctomy-

表 3    微纳米曝气前后沉积物聚磷菌的多样性特征

Table 3    Diversity features of phosphorus-accumulating bacteria in sediments before and after micro-nanometer aeration

采样批次 OUT数目 Shannon指数 Simpson指数 ACE指数 Chao1指数 覆盖度/%

曝气前 672 4.01 0.05 878.26 838.92 99

曝气后 342 2.71 0.15 455.33 455.33 100

 

图 7    微纳米曝气前后沉积物聚磷菌属水平丰度图

Fig. 7    Change of abundance percentage of phosphorus-
accumulating bacteria in sediments before and after micro-

nanometer aeration
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cetes)、Chloroflexi、Acidobacteria、Bacteroidetes、Gemmatimonadetes 和蓝细菌门 (Cyanobacteria)。其

中，Proteobacteria 是有机解磷菌的主要门类。曝气前，属于 Proteobacteria 的优势菌属约占 29.7%；

曝气后，属于 Proteobacteria 的优势菌属占 35.6%。当然，对于具体种类，不同生境中检测到的有

机解磷菌会存在差异性。李莹杰 [38] 从 7个湖泊沉积物样品中共筛选出 35株有机磷细菌，优势菌株

属于 Proteobacteria 的 Pseudomonas、类芽孢杆菌属 (Paenibacillus)和 Bacillus。在海水水域环境，王

琛等 [39] 从九龙江口海水和沉积物中分离纯化得到了 10株有机解磷菌，其中有 8株菌为 Bacillus，
2株菌为弧菌属 (Vibrio)菌株，均属于 Proteobacteria 门。对闽江口 -平潭海域有机解磷菌的研究 [40]

表明，表层海水有机解磷菌优势门是 Proteobacteria 和 Cyanobacteria，而沉积物中为 Proteobacteria
和 Bacteroidetes。上述研究结果表明，Proteobacteria 是不同生境中有机解磷菌的优势类群，这与本

研究结果相符。

 

图 8    基于 phoX 序列构建的东牙溪水库沉积物样品有机解磷菌的系统发育树

Fig. 8    Phylogenetic tree of organic phosphorus solubilizing bacteria in Dongyaxi reservoir sediment samples
base on phoX sequence
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2)微纳米曝气前后有机解磷菌菌群结构对比。从门水平上看，微纳米曝气施工前后均检测到

的门有 7个，唯一的不同在于施工后多检测出 Chloroflexi 和 Gemmatimonadetes 这 2个门。从属水平

上看，曝气前检测到 51个属，曝气后 52个属，曝气前后均检测到的有 42个属。曝气后有 9个属

没有出现，分别是 Phreatobacter 和 Marmoricola、Alloactinosynnema、类诺卡氏菌属 (Nocardioides)、
太阳杆菌属 (Heliobacterium)、Paludisphaera、Terriglobus、Petrimonas 和念珠藻属 (Nostoc)；曝气后

新出现的有 10个属，分别是 CandidatusAccumulibacter、Chelativorans、丛毛单胞菌 (Comamonas)、
Ralstonia、 Singulisphaera、 Caldilinea、 CandidatusKoribacter、 Mucilaginibacter、 Gemmatirosa 和纤发

鞘丝蓝细菌属 (Leptolyngbya)。微纳米曝气前后有机解磷菌菌属的相对丰度图见图 9。由图 9可以看

出，在门的水平上，施工前后优势菌群变化不大，都为 Proteobacteria，但在属的水平上，优势的

菌属有所变化。曝气前，检测到沉积物有机解磷菌的优势菌属主要为 Proteobacteria 中的 Azospira
(8.6%)、中慢生根瘤菌 (Mesorhizobium)(5.4%)、
Pseudomonas(5.3%)、Chelatococcus(5.2%)、Variovo-
rax(5.2%)。曝气后，优势菌群为 Proteobacteria
中的Azospira(11.3%)、Variovorax(6.5%)、Chelatoco-
ccus(6.1%)、 Pseudomonas(5.9%)、 食 酸 菌 属

(Acidovorax)(5.8%)。由此可见，在微纳米曝气

实施后，有机解磷菌菌群会对沉积物理化性质

变化做出响应，通过激活一些好氧微生物，使

适应曝气环境下的微生物成为优势物种 [3]。此

外，由高通量测序结果 (表 4)可知，曝气前后

23个样品的覆盖度均较高 (99%)，能较好反映

样品的多样性情况；Shannon指数显示曝气对

有机解磷菌的多样性影响不大；综合 ACE和

Chao1指数可知，曝气前有机解磷菌的丰富度

高于曝气后。 

2.5    环境因子对沉积物磷功能菌群落结构组成的影响

环境因子对沉积物微生物的群落结构有着重要影响。选取相对丰度排名相对较前的主要聚磷

菌和有机解磷菌菌属与理化因子进行冗余 (RDA)分析，结果见图 10。聚磷菌的 RDA分析结果表

明，RDA1和 RDA2共同解释了总体变化的 98.3%，表明前两轴的贡献值可以较好地解释各因子对

聚磷菌群落组成的影响。曝气前的聚磷菌群落组成主要与 Fe/Al-P、T、C/N、TC、TP、TN、IP等

环境因子呈正相关，而与 DO、OP、Ca-P和 pH呈负相关。曝气后的聚磷菌群落组成主要与 DO、

OP、Ca-P和 pH呈正相关，而与 Fe/Al-P、T、C/N、TC、TP、TN、IP等环境因子呈负相关。值得

注意的是，DO与聚磷菌的群落组成显著相关 (P<0.05)。另外，有机解磷菌的 RDA分析结果表明，

RDA1和 RDA2共同解释了总体变化的 90.0%，前两轴的贡献值可以较好地解释各因子对有机解磷

表 4    微纳米曝气前后沉积物有机解磷菌的多样性特征

Table 4    Diversity features of organic phosphorus solubilizing bacteria in sediments before and after micro-nanometer aeration

采样批次 OUT数目 Shannon指数 Simpson指数 ACE指数 Chao1指数 覆盖度/%

曝气前 4 973 6.63 6.6e-03 7 883.83 7 283.04 99

曝气后 4 029 6.74 3.9e-03 5 985.53 5 737.62 99

 

图 9    微纳米曝气前后沉积物有机解磷菌属水平丰度图

Fig. 9    Change of abundance percentage of organic phosphorus
solubilizing bacteria in sediments before and after micro-

nanometer aeration
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菌群落组成的影响。曝气前的有机解磷菌群落组成主要与 DO、OP、Ca-P和 pH等环境因子呈正相

关，而与 Fe/Al-P、T、C/N、TC、TP、TN、 IP呈负相关。曝气后的有机解磷菌群落组成主要与

Fe/Al-P、T、C/N、TC、TP、TN、IP呈正相关，而与 DO、OP、Ca-P和 pH等环境因子呈负相关。

其中，DO与有机解磷菌的群落组成显著相关 (P<0.01)，这证明 DO是影响沉积物微生物群落的重

要因素之一 [41-42]。有研究表明，磷素、pH和 TOC是影响沉积物细菌群落结构组成分布的主要环境

因子 [43-44]。其中，碱性磷酸酶活性影响磷功能菌的群落组成  [31, 45-46]。有研究表明，碱性磷酸酶活性

随着溶解氧浓度的降低而增大，可促使水体中有机磷的分解和释放 [46]，这是 OP与曝气后的磷功能

菌群落组成呈负相关的原因。王晓蓉等 [47] 在研究太湖沉积物磷释放过程中发现，在厌氧释放过程

中，存在着铁磷、铝磷向钙磷、闭蓄态磷转化的趋势。这释了本文曝气后阻止厌氧细菌释放 Ca-
P，从而与 Ca-P的形成呈负相关。上述结果表明，由于微纳米曝气使得水库沉积物表层的 DO发生

改变，进而对磷功能菌的群落组成造成影响 [48]；此外，影响曝气前后磷功能菌群落组成的主要环

境因子不同，说明他们在功能多样性上的差异。

当然，不同生境差异性大，影响微生物群落结构的环境因子也各不相同 [46,49]。杜萍等 [49] 对长

江口低氧高发海域的研究发现，底层水的有机磷细菌与 DO呈显著正相关，表层沉积物中的无机

磷细菌与 DO呈显著正相关。刘欣 [46] 发现，长江口表层沉积物中的大部分微生物群落结构与磷浓

度、温度、DO浓度具有明显的相关性。因此，对于特定生境，环境因子与磷功能菌之间存在何种

关系，后续还需进一步深入研究，以期获得水库沉积物磷代谢微生物机制更为详细的信息。 

3    结论

1)微纳米曝气显著增加水体中的溶解氧。秋冬季，微纳米曝气的生态修复效果并不明显，可

能与曝气实施时间较短，水体水温较低、微生物新陈代谢作用较弱等因素相关。

2)曝气对沉积物底部的充氧作用在一定程度上会对微生物的群落组成、结构造成影响，表现

为曝气后，沉积物中 Proteobacteria 相对丰度上升了 24.7%，Firmicutes 上升了 8.3%，而 Chloroflexi
下降了 5.9%，Acidobacteria 下降了 7.0%，Spirochaetes 下降了 8.4%，其他门类含量则变化较小。

3)微纳米曝气促使适应曝气环境下的微生物成为优势菌属。曝气前检测到沉积物的聚磷菌优

势菌属为 Syntrophus、Anaeromyxobacter、Nitrospira 和 Anaerolinea，而曝气后变为 Pseudomonas 和

Candidatus Solibacte；对于有机解磷菌，曝气前后均检测到的优势菌属有 Azospira、Variovorax、
Chelatococcus 和 Pseudomonas，区别在于曝气前多了一个优势菌属 Mesorhizobium，而曝气后则多了

一个优势菌属 Acidovorax。

 

图 10    沉积物样品磷功能菌群落与理化因子的冗余分析 (RDA)
Fig. 10    Redundancy analysis (RDA) of phosphorus functional bacteria community and physical and chemical factors
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4) RDA分析结果表明，不管是聚磷菌还是有机解磷菌，其群落组成与沉积物表层的 DO均显

著相关 (P<0.05)，表明微纳米曝气通过提高 DO浓度，对沉积物磷功能菌的群落组成、结构造成一

定影响。
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Abstract    In order to explore the effects of micro-nanometer aeration on bacterial and phosphorus functional
bacterial  communities  in  reservoir  sediments,  Dongyaxi  reservoir  in  Sanming  city  was  taken  as  the  research
object in this study. Illumina high-throughput sequencing was used to analyze the community composition and
structure of bacteria, phosphorus-accumulating bacteria and organic phosphorus solubilizing bacteria before and
after  micro-nanometer  aeration,  as  well  as  the  correlation  with  environmental  factors.  The  results  show  that
micro-nanometer  aeration  had  a  certain  influence  on  the  microbial  community  in  the  sediment  through
oxygenation.  After  aeration,  the  abundance  of Proteobacteria  and Firmicutes  increased  by  24.7%  and  8.3%,
respectively. The abundance of Chloroflexi and Acidobacteria decreased by 5.9% and 7.0%, respectively. Before
aeration, the dominant genera of phosphorus-accumulating bacteria in sediments included: Syntrophus (26.79%),
Anaeromyxobacter(14.6%), Nitrospira(12.6%)  and Anaerolinea  (11.3%).  After  aeration,  the  dominant  species
were Pseudomonas (65.1%) and Clostridium (22.9%). The dominant genera of organic phosphorus solubilizing
bacteria  also  changed  before  and  after  micro-nanometer  aeration.  Before  micro-nanometer  aeration,  the
dominant genera were Azospira, Mesorhizobium, Pseudomonas, Chelatococcus and Variovorax, accounting for
8.6%,  5.4%,  5.3%,  5.2%  and  5.2%,  respectively.  After  micro-nanometer  aeration,  the  dominant  genera  were
Azospira, Variovorax, Chelatococcus, Pseudomonas and Acidovorax, accounting for 11.3%, 6.5%, 6.1%, 5.9%
and  5.8%,  respectively.  The  results  of  redundancy  analysis  showed  that  there  was  a  significant  correlation
between  the  community  composition  and  the  dissolved  oxygen  (DO)  in  sediment  surface  layer  (P<0.05),
regardless  of  phosphorus-accumulating  bacteria  or  organic  phosphorus  solubilizing  bacteria.  The
implementation of micro-nanometer aeration project has a certain influence on the composition and structure of
microbial community in reservoir sediment.
Keywords     reservoir  sediment;  micro-nanometer  aeration;  microbial  community;  phosphorus  functional
bacteria
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