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摘　 要： 底泥细菌代谢是城市河道底泥代谢物的主要来源， 最终决定城市河道的生态状况． 本文研究了黑臭河道底泥经

添加硝酸钙、生物促生剂和种植沉水植物处理后底泥中细菌群落结构的响应， 以期为城市黑臭河道细菌群落的改善和综

合治理提供理论依据． 实验结果表明： 经过不同生态处理后， 上覆水中， 添加硝酸钙组总氮（ＴＮ）含量显著高于对照组，
添加生物促生剂组溶解氧浓度显著高于对照组． 沉积物中， 所有处理组的氧化还原电位值（ＯＲＰ）均显著高于对照组， 种

植沉水植物组和添加硝酸钙组 ＴＮ 含量均显著低于对照组， 沉积物理化性质得到一定改善． 对不同生态处理组底泥细菌

群落的研究发现， 处理组底泥细菌群落产生了较大变化， 且不同处理组细菌群落变化不同， 生物促生剂组底泥中细菌的

Ｓｏｂｓ 指数和 Ｃｈａｏ １ 指数显著高于对照组和硝酸钙组， 且生物促生剂组 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 ＰＤ 指数显著高于硝酸钙组． Ｐｒｏ⁃
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各实验组的主要优势菌门； 非度量多维尺度分析表明： 硝酸钙和生物促生剂的投加可明显改变底泥细菌群落结构组成．
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生变化的主要菌属． 冗余分析结果表明，底泥 ＯＲＰ 的变化是驱动细菌群落结构变化的关键环境因素．
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沉积物是河流的重要组成部分，是各种人为污染物如重金属、营养物和有机物等［１］ 的汇． 沉积物中污染

物的降解消耗大量溶解氧导致厌氧微生物大量繁殖，厌氧微生物分解有机物，产生大量的恶臭气体，并形成

一些黑色物质，最终导致生物多样性锐减和生态功能的退化［２］ ．
淡水沉积物中的细菌群落是有机物和营养物质的生物地球化学循环、污染物的生物降解和转化以及生

态系统健康维持的关键参与者之一［３⁃４］ ． 水生态系统中营养盐、环境和污染状况的任何变化都将直接影响细

菌群落，进而影响营养盐循环和其他生物群落，因此，细菌群落可作为环境状况的评价指标［５］ ． 研究沉积物

中细菌多样性和群落结构与其生境的变化关系，对于开展黑臭河道的生态治理具有重要意义．
添加硝酸钙是沉积物处理的有效手段，硝酸盐作为电子受体可被大量与有机物氧化相关的微生物还

原，进而促进有机污染物的生物降解［６］ ． 与硝酸盐相比，添加生物促生剂可为微生物提供多种营养物质，有
效促进土著微生物的增殖和活性，同时抑制有害微生物的代谢和污染物的厌氧分解，进而刺激和加速自然

生化反应［７］ ． 种植沉水植物作为控制内源负荷的有效手段，可提升沉积物的氧化还原电位及其对磷的滞留

能力［８］ ，减少沉积物中磷、铵和硝酸盐向上覆水释放［９］ ． 然而，这些研究通常侧重于沉积物及水体理化性质

的变化，关于沉积物中的污染物与细菌群落之间的相互作用及其在水生态系统功能和服务中的作用研究相

对较少［１０］ ，细菌群落对污染物的响应和恢复力方面的研究也较为缺乏［１１］ ．
本文应用人工模拟系统，旨在探究黑臭河道沉积物经添加硝酸钙、生物促生剂以及种植沉水植物处理

后，沉积物中细菌群落结构的变化，明确不同细菌群落在黑臭河道处理中的作用，确定导致底泥细菌群落结

构产生差异的主要物种，为城市黑臭河道细菌群落的改善和综合治理提供理论依据．

１ 材料与方法

１．１ 材料

采集苏州市东山镇上的黑臭河道表层（０～２０ ｃｍ）富含有机质且呈黑臭状态的底泥，用于后续实验； 实

验用水来源于南京地理湖泊研究所东太湖实验站附近的池塘，呈黑臭状态． 生物促生剂由河南华宇环保科

技有限公司提供，富含营养物（氮、碳、磷等）、酶、有机酸、细胞分裂素、维生素和微量元素等物质．
１．２ 实验方法

本实验共设置 ４ 个实验组，分别为空白对照组（ＣＫ 组）和 ３ 个处理组，即沉水植物组（ＭＣ 组）、硝酸钙

组（ＣＮ 组）、生物促生剂组（ＢＥ 组），每组设置 ３ 个平行组． 实验装置为 ３０ ｃｍ×１００ ｃｍ（管内径×高度）的柱状

ＰＶＣ 管，第 ０ 天时，混合所有底泥初始样并将其定义为原泥（ＣＳ 组）． 将采集的泥样做均一化处理后，铺设 ３０
ｃｍ 厚度的原泥于实验装置中，注入 ６０ ｃｍ 上覆水． 静置 ２ ｄ 后，种植 １ 株苦草（Ｖａｌｌｉｓｎｅｒｉａ ｎａｔａｎｓ） （株高：
２４．０±０．５ ｃｍ，鲜重： ２．１２±０．１０ ｇ ／ 株）于 ＭＣ 组，一周后开始实验． 在 ＣＮ 组沉积物表层往上 １５ ｃｍ 处一次性

注射 ４５．３ ｇ Ｎ ／ ｍ２的硝酸钙； 在相同位置将 ２．５ ｍＬ ／ （ｍ３·ｄ） 的生物促生剂分散注射于 ＢＥ 组； ＣＫ 组不做任

何处理． 实验装置置于池塘中不密封，定期补充黑臭水以保持总体积． 实验于 ２０１６ 年 ８ ９ 月间进行，鉴于

生物促生剂、硝酸钙投加以及沉水植物种植对河流和沉积物的处理的现有相关研究持续时间为 １０ ～
３２ ｄ［７，１２⁃１５］ ，本实验选取实验周期为 ２８ ｄ，并于第 ０ 天和 ２８ 天分别采集水样和表层 ５ ｃｍ 厚的沉积物样品用

于理化性质和细菌指标测试．
实验开始时（第 ０ 天），各实验组主要水质指标为： ｐＨ： ８．６０±０．１１，氧化还原电位（ＯＲＰ）： １８４±１１．７５

ｍＶ，溶解氧（ＤＯ）： ６．４９±０．９３ ｍｇ ／ Ｌ，总氮（ＴＮ）： ２．２５±０．３３ ｍｇ ／ Ｌ，总磷（ＴＰ）： ０．２１±０．０７ ｍｇ ／ Ｌ；底泥中各指

标为：ｐＨ： ６．９２±０．０３，ＯＲＰ： １８．２４±４．０８ ｍＶ，ＴＮ： ３．９７±０．６０ ｍｇ ／ ｇ，ＴＰ： ３．００±０．８３ ｍｇ ／ ｇ，总有机碳（ＴＯＣ）：
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３６．４６±６．４３ ｍｇ ／ ｇ．
１．３ 样品相关测定方法

１．３．１ 沉积物理化指标测定　 沉积物样品 ｐＨ、ＯＲＰ 采用 ＦＪＡ⁃６ 型氧化还原电位去极化全自动测定仪测定；
ＴＮ、ＴＰ 含量采用元素分析仪（ＥＡ３０００，Ｉｔａｌｙ，Ｅｕｒｏ Ｖｅｃｔｏｒ）测定，ＴＯＣ 含量通过电感耦合等离子体发射光谱仪

（Ａｍｅｒｉｃａｎ，Ｌｅｅｍａｎ，ｐｒｏｄｉｇｙ）测定．
１．３．２ 细菌多样性指数测定　 沉积物样品经预处理后，由上海美吉生物医药科技有限公司（简称美吉）的

Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 平台测序，利用引物 ３３８Ｆ ／ ８０６Ｒ 扩增细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３～ Ｖ４ 区，用 ２％ 琼脂糖凝胶电泳

检测 ＰＣＲ 产物．
１．４ 生物信息学及统计分析

数据分析使用美吉公司提供的 Ｉ⁃Ｓａｎｇｅｒ 平台进行． 采用 Ｍｏｔｈｕｒ 软件对 ９７％相似水平的 ＯＴＵ 进行 Ａｌｐｈａ
多样性分析． 采用 Ｒ 语言的 ｖｅｇａｎ 包进行样本的热图分析（Ｈｅａｐｍａｐ）、非度量多维尺度（ＮＭＤＳ）分析和冗余

分析（ＲＤＡ）． 采用 Ｒ 语言的 ｓｔａｔｓ 包和 Ｐｙｔｈｏｎ 的 ｓｃｉｐｙ 包进行 Ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ 分析．

２ 结果

２．１ 水体及沉积物理化性质分析

经过 ２８ ｄ 处理后，ＣＮ 组上覆水中 ＴＮ 含量显著高于 ＣＫ 组（Ｐ＜０．０５，表 １），各处理组 ＤＯ、ＯＲＰ 均高于

ＣＫ 组，其中，ＢＥ 组 ＤＯ 含量显著高于 ＣＫ 组（Ｐ＜０．０５） ． 沉积物中 ３ 组处理组 ＯＲＰ 均显著高于 ＣＫ 组（Ｐ＜
０．０５）； ＭＣ 组和 ＣＮ 组 ＴＮ 含量显著低于 ＣＫ 组和 ＢＥ 组（Ｐ＜０．０５）； ＭＣ 组 ＴＰ 含量比 ＣＫ 组降低了 ５．８０％ ，而
ＣＮ 组和 ＢＥ 组 ＴＰ 含量较 ＣＫ 组分别升高了 １．９０％ 和 ４．６１％ ； ＴＯＣ 含量从大到小依次为 ＢＥ 组＞ＣＫ 组＞ＣＮ
组＞ＭＣ 组． 此外，与实验开始时相比，实验结束时苦草株高（３５．８３±２．３６ ｃｍ）、鲜重（４．１０±１．１３ ｇ ／ 株）和株数

（２．６７±０．５８ 株）均显著增加（Ｐ＜０．０５） ．

表 １ 实验结束时不同实验组上覆水和沉积物样品的理化性质∗

Ｔａｂ．１ Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｗａｔｅｒ ａｎｄ ｓｅｄｉｍｅｎｔ ｓａｍｐｌｅｓ ａｆｔｅｒ ２８ ｄａｙｓ ｏｆ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

上覆水 ｐＨ ＯＲＰ ／ ｍＶ ＴＮ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ＴＰ ／ （ｍｇ ／ Ｌ） ＤＯ ／ （ｍｇ ／ Ｌ）

ＣＫ 组 ８．６８±０．１６ａ １７０±２２．６１ａ １．９９±０．４０ａ ０．３７±０．０７ａ ５．９８±０．２７ａ

ＭＣ 组 ８．６９±０．２５ａ １８３±１．００ａ １．７６±０．２１ａ ０．２６±０．１６ａ ６．８１±１．３９ａｂ

ＣＮ 组 ８．５７±０．１３ａ １８３±８．６６ａ ３．６７±０．６１ｂ ０．１８±０．０３ａ ７．１７±０．６０ａｂ

ＢＥ 组 ８．６０±０．２５ａ １９０±３．４６ａ １．９０±０．１８ａ ０．２８±０．１７ａ ７．６７±０．１４ｂ

沉积物 ｐＨ ＯＲＰ ／ ｍＶ ＴＮ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ＴＰ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ＴＯＣ ／ （ｍｇ ／ ｇ）

ＣＫ 组 ７．７５±０．０５ａ ４．１７±２．１１ａ ３．６９±０．３５ａ ２．０７±０．０７ａ ３２．３６±１．０７ａ

ＭＣ 组 ７．６７±０．１８ａ ２３．９０±１．８４ｂ ３．２２±０．１２ｂ １．９５±０．２１ａ ２９．６９±２．０３ａ

ＣＮ 组 ７．７４±０．０７ａ ６５．００±１．３９ｃ ３．２５±０．２６ｂ ２．１１±０．１９ａ ２９．７５±２．４０ａ

ＢＥ 组 ７．６１±０．１２ａ ６８．０３±４．０９ｃ ３．４６±０．０６ａ ２．１７±０．０８ａ ３２．７１±０．８４ａ

∗数据为平均值±标准偏差，不同字母标记的数值表示在 ５％的显著性水平下有显著性差异．

２．２ 不同生态处理方法对细菌多样性的影响

利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 测序技术研究不同实验组底泥细菌的多样性． 共检测到 ５５９３３２ 条高质量序列，平
均长度为 ４４０ ｂｐ，覆盖度介于 ９５．９６％ ～９６．３４％之间； 不同实验组底泥共鉴定出 ＯＴＵ 数量 ６０５７ 个，结果涵盖

５４ 门，１２８ 纲，２５９ 目，４４５ 科，７８１ 属． 在 ＯＴＵ 分析的基础上，通过计算 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、
ＰＤ （Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ）指数、Ｓｏｂｓ 指数、Ｃｈａｏ １ 和 ＡＣＥ 丰富度对各实验组样本的多样性和丰富性进行评

价（表 ２）． 结果显示： ＢＥ 组 Ｓｏｂｓ 指数和 Ｃｈａｏ １ 指数均显著高于 ＣＫ 组和 ＣＮ 组（Ｐ＜０．０５）； 且 ＢＥ 组 Ｓｈａｎｎｏｎ
指数和 ＰＤ 指数显著高于 ＣＮ 组（Ｐ＜０．０５） ．
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表 ２ 不同实验组表层沉积物细菌多样性指数∗

Ｔａｂ．２ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｕｒｆａｃｅ ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｇｒｏｕｐｓ

实验组 Ｓｏｂｓ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 ＡＣＥ 指数 Ｃｈａｏ １ 指数 ＰＤ 指数

ＣＳ 组 ３１６３±８４．７ａ ６．６４±０．０６ａｂ ０．００５３±０．０００８ａ ４４２８．３４±８１．６ａｂ ４３１７．７５±１１１．６ａｂ ２３４．２±６．９７ａｂ

ＣＫ 组 ２９７７±１９１．２ａ ６．５４±０．１１ａｂ ０．００５８±０．０００６ａ ４１７２．０６±２６４．４ａｂ ４０７５．２２±２１５．６ａ ２１８．４±１２．９３ａ

ＭＣ 组 ３１９７±７５．８ａ ６．７０±０．０４ａ ０．００４９±０．０００２ａ ４３６７．７０±６９．４ａｂ ４２５５．３０±３４．８ａｂ ２３５．２±４．９６ａｂ

ＣＮ 组 ２８７０±３４７．６ａ ６．３６±０．３６ｂ ０．００８６±０．００６０ａ ４０４３．０２±４７９．７ａ ３９３２．８４±４２３．１ａ ２１４．８±２３．０５ａ

ＢＥ 组 ３３０１±１０３．２ｂ ６．７６±０．１１ａ ０．００３８±０．０００５ａ ４５９９．８０±７４．７ｂ ４５１４．４２±３７．５ｂ ２４４．７±５．３４ｂ

∗数据为平均值±标准偏差，不同字母标记的数值表示在 ５％的显著性水平下有显著性差异．

２．３ 不同生态处理方法对细菌群落组成的影响

５ 组底泥样品中细菌主要包括： Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （ ３９． ５３％ ～ ４１． ６８％ ）、Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ （ １７． ７２％ ～ ２４． １９％ ）、
Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ（２．１％ ～１２．５％ ）、Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ（４．６５％ ～７．９１％ ）和 Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔａｅ（２．５５％ ～ ３．３９％ ），除上述 ５ 种优势菌

门外，ＯＴＵ 平均相对丰度大于 １％ 的还有 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ、Ａｍｉｎｉｃｅｎａｎｔｅｓ、Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ、Ｃｈｌｏｒｏｂｉ、Ａｃｔｉ⁃

图 １ 门分类水平上的细菌群落组成

Ｆｉｇ．１ Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ
ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

ｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、 Ｐａｒｃｕｂａｃｔｅｒｉａ、 ＴＡ０６、 Ｃａｎｄｉｄａｔｅ ＿ ｄｉｖｉｓｉｏｎ ＿
ＯＰ３． 有 １．５４％ ～２．５５％ 的序列不能在门一级进行分

类，定义为 ｂａｃｔｅｒｉａ⁃ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ，将样本中丰度均值占

比均小于 １％ 的物种归为 ｏｔｈｅｒｓ（图 １）． Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
和 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ 是各实验组中最丰富的门，在各组中无显

著差异（Ｐ＞０．０５）；在 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 中，Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
（１４．１９％ ～２２．９１％）、Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（７．６８％ ～ １６．１９％）
和 Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（７．７２％ ～ １３．２５％ ） 是所有实

验组中最丰富的纲． ＢＥ 组中 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 显著低于其

他组（Ｐ＜ ０． ０５）； 相反，ＢＥ 组 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 和 Ｓｐｉｒｏ⁃
ｃｈａｅｔａｅ 的相对丰度均显著高于其余各组（Ｐ＜０．０５） ．

Ｈｅａｔｍａｐ 图显示了底泥细菌群落前 ３０ 属的物种

组成（图 ２）． 对各实验组最丰富的 ５ 属进行组间差异显著性检验分析（ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ），结果表明： ｕｎｃｕｌ⁃
ｔｕｒｅｄ＿Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｃｅａｅ （Ｐ＜０．０１）、Ｆｅｒｒｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ （Ｐ＜０．０１） 和 ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｌｅｓ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿Ｓｅｄｉｓ （Ｐ＜
０．０５）是导致底泥细菌群落变化的主要菌属．

基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离对不同实验组底泥细菌群落组成的 ＯＴＵ 分布统计数据进行非度量多维尺度分析

（ＮＭＤＳ）和 ＡＮＯＳＩＭ 分析，结果显示： 不同生态处理方法显著改变了底泥群落组成（ＡＮＯＳＩＭ，ｒ ＝ ０．４０７４，
Ｐ＝ ０．００１）； ＣＫ 组和 ＭＣ 组细菌群落结构组成较为类似； 而 ＣＮ 组和 ＢＥ 组与上述 ２ 组底泥细菌群落结构组

成具有明显差异（图 ３）．
２．４ 细菌群落结构与环境因子的关系

为进一步探究环境变量对底泥细菌群落结构的影响，对相关参数进行 ＲＤＡ 分析． 前两个轴分别解释了

底泥细菌群落结构变异的 １９．０３％和 １０．６９％ （图 ４）． 环境变量包括底泥的 ｐＨ、ＯＲＰ、ＴＮ、ＴＰ、ＴＯＣ，其中，ＯＲＰ
是影响底泥细菌群落结构的关键环境因子（Ｐ＜０．０１） ．

３ 讨论

３．１ 不同生态处理改变了上覆水和沉积物的理化特征

沉积物原位修复技术通常用于控制沉积物中污染物的释放． 已有研究表明，在沉积物中添加硝酸钙可

有效提升沉积物的 ＯＲＰ 值，促进沉积物中 ＴＯＣ 的降解［６，１３］ ． 同时，硝酸盐钙的加入能固定铁磷和钙

磷［１３⁃１４，１６］ ，降低水体中的 ＴＰ，增加底泥 ＴＰ，并减少底泥磷的释放． 另外，在底泥中注入硝酸钙加速了反硝化

作用，提高了细菌的活性，使氮以气体形式排出，进而提高了脱氮效果［６，１３⁃１４，１６］ ． 添加生物促生剂也可提升
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图 ２ 不同实验组中细菌群落前 ３０ 属的热图分析（右侧颜色梯度（数值）表示各组属水平的平均相对丰度）
Ｆｉｇ．２ Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｐ ３０ ａｂｕｎｄａｎｔ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｐｓ

（ｔｈｅ ｃｏｌｏｒ ｏｆ ｔｈｅ ｓｐｏｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｉｇｈｔ ｐａｎｅｌ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｍｅａｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ｅａｃｈ ｇｒｏｕｐ）

图 ３ 基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离的 ＮＭＤＳ 分析

Ｆｉｇ．３ ＮＭＤＳ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ
Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ ｄｉｓｔａｎｃｅ

图 ４ 细菌群落组成和环境变量的冗余分析

Ｆｉｇ．４ Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ

沉积物的 ＯＲＰ 值和 ＤＯ 值，通过细菌活性和多样性持续增加，促进了其对碳的呼吸以及氮、磷的同化作用，
最终降低底泥 ＴＯＣ 含量，并使得水体中氮、磷元素固定在沉积物中［７，１７］ ． 种植沉水植物作为控制内源负荷的

有效手段，可通过根际泌氧提升沉积物的 ＯＲＰ 值［８］ ，并通过生长吸收氮、磷，进而减少水体和沉积物中的

氮、磷［８⁃９，１８］ ．
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本实验中，经过 ２８ ｄ 处理后，仅 ＢＥ 组上覆水中 ＤＯ 浓度显著高于 ＣＫ 组，ＣＮ 组 ＴＮ 浓度显著高于 ＣＫ
组，其他参数改善效果不明显，这可能是由于处理时间较短所致． 但各处理组 ＯＲＰ 和 ＤＯ 的平均值均高于

ＣＫ 组，各处理组 ＴＰ 平均浓度均小于 ＣＫ 组； 除 ＣＮ 组外，ＭＣ 组和 ＢＥ 组 ＴＮ 平均浓度较 ＣＫ 组相比，均有不

同程度下降，表现出一定的改善趋势．
沉积物中，所有处理组的 ＯＲＰ 值均显著高于对照组，且 ＣＮ 组和 ＢＥ 组的 ＯＲＰ 值显著高于 ＭＣ 组，ＭＣ

组和 ＣＮ 组的 ＴＮ 含量显著低于 ＣＫ 组． 这些参数表明底泥理化性质得到一定程度的改善． ＣＮ 组和 ＢＥ 组沉

积物 ＴＰ 含量虽然没有显著上升，但其平均含量均高于对照组，这两组水体 ＴＰ 平均含量的下降提示了这两

个处理组沉积物对水体磷的固定趋势． 与实验开始时相比，ＭＣ 组实验结束时苦草株高、鲜重和株数均显著

增加，ＭＣ 组水体和底泥 ＴＮ 和 ＴＰ 平均含量均有所下降． ＣＮ 组和 ＭＣ 组沉积物 ＴＯＣ 平均含量也有下降，这
与文献报道结果相似［１３⁃１４，１９］ ．
３．２ 不同生态处理方法改变了底泥细菌多样性

基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 的 Ｍｉｓｅｑ 测序表明，处理组底泥细菌发生了很大的变化． 以大于 ９７％相似度 ＯＴＵ 作为分

类单元计算，ＢＥ 组 Ｓｏｂｓ 指数和 Ｃｈａｏ １ 指数均显著高于 ＣＫ 组； ＢＥ 组 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 ＰＤ 指数显著高于 ＣＮ
组． 这表明黑臭河道底泥细菌对不同生态处理方法的响应不尽相同，生物促生剂的投加可在一定程度上提

升底泥细菌多样性，这可能是由于生物促生剂中富含多种营养素（如酶、氨基酸、维生素等），可有效促进细

菌的增殖并增加其活性［７］ ． 研究发现沉积物注入硝酸钙后，底泥细菌的多样性随温度升高呈下降趋势； 当

沉积物的温度为 ２５ 或 ３５℃时，底泥细菌的多样性甚至低于原底泥指标［２０］ ． 本实验期间，水温介于 ２３．２４ ～
３０．２６℃之间，在这一温度条件下，某些物种的富集可能是导致 ＣＮ 组底泥细菌多样性降低的主要原因．
３．３ 不同生态处理方法显著改变了底泥细菌群落组成

本研究中各实验组细菌群落结构与以往关于沉积物的研究结果基本一致［４，２１⁃２２］ ． Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 和 Ｃｈｌｏ⁃
ｒｏｆｌｅｘｉ 是各实验组中最丰富的门，在各组中无显著差异； 本实验中，ＢＥ 组中 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 显著低于其他组； Ｆｉｒ⁃
ｍｉｃｕｔｅｓ 是粪便污染的重要指标，它是识别人类粪便的标志之一［２３］ ． 研究表明，Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 是异养反硝化菌，常
见于废水处理过程的反硝化生物反应器中［２４］ ，其在 ＣＮ 组丰度较高可能是由于添加硝酸钙后反硝化作用增

强，促使其转变为优势菌群． 生物促生剂的投加改变了底泥的还原性环境，从而抑制了反硝化细菌及厌氧氨

氧化菌的活性，这是其在 ＢＥ 组显著低于其他各组的主要原因［１２］ ． Ｗａｎｇ 等［２５］ 的研究表明城市段河流中

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 丰度较高的原因可能与居住区未经处理的排放废水中含有硝酸盐、氨、粪便等污染物有关； ＢＥ
组中 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 丰度较高可能是由于生物促生剂富含多种营养素（如碳、氮、磷等），可向其提供丰富的营

养物质． 目前，关于 Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔａｅ 菌门的生态生理功能的研究很少，Ｌｅｅ 等［２６］ 研究发现 Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔａｅ 可促进碳

水化合物和氨基酸发酵生成乙酸盐、氢气和二氧化碳； ＢＥ 组中 Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔａｅ 的相对丰度显著高于其余各组，
这表明底泥投加生物促生剂后可有效促进该菌门的生长和增殖．

细菌属水平的物种组间差异显著性检验分析表明： ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ ＿ Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｃｅａｅ、 Ｆｅｒｒｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ 和

ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｌｅｓ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿Ｓｅｄｉｓ 是导致底泥细菌群落发生变化的主要菌属． Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿Ａｎａｅｒｏｌｉｎ⁃
ｅａｃｅａｅ 是各样本中最丰富的属，属于 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ 门，是典型的异养反硝化细菌，在反硝化过程中可分解大分子

有机物产生甲烷和二氧化碳［２７］ ． Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｌｅｓ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿Ｓｅｄｉｓ 属于 Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 菌纲；
其常见于活性污泥中［２８］ ． 另一个丰富的属 Ｆｅｒｒｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ 属于 Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 菌纲，是一种铁还原菌； 先前

的研究表明，在厌氧沉积物中，Ｆｅｒｒｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ 可将 Ｆｅ３＋ 还原成 Ｆｅ２＋［２９］ ，Ｆｅ２＋ 可与河道中有机物分解产生的

Ｈ２Ｓ 反应生成 ＦｅＳ，进而使底泥发黑． 因此，我们推测 Ｆｅｒｒｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ 丰度降低（图 ２），其代谢产物 Ｆｅ２＋的浓度

也会随之降低，进而有利于消除河道底泥黑臭现象．
基于 ＯＴＵ 的 ＮＭＤＳ 和 ＡＮＯＳＩＭ 分析显示： 不同生态处理方法显著改变了底泥群落组成，ＭＣ 组和 ＣＫ

组的细菌群落组成较为相似，而 ＣＮ 组和 ＢＥ 组与上述 ２ 组细菌群落组成具有明显差异． 这主要是由于底泥

经由硝酸钙和生物促生剂处理后，ＣＮ 组和 ＢＥ 组 ＯＲＰ 值显著高于 ＣＫ 组和 ＭＣ 组所致．
３．４ 底泥氧化还原电位的变化是影响细菌群落结构的主要驱动因素

ＲＤＡ 分析结果表明，ＯＲＰ 是影响底泥细菌群落组成的最重要因素． 有研究表明细菌的生长与 ＯＲＰ 的变

化直接相关［３０］ ． 环境中的 ＯＲＰ 很大程度上决定了该环境中细菌群落的代谢类型，因此它们是生物活动的重
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要参数［３１⁃３２］ ． 每种类型的微生物适应特定的 ＯＲＰ 条件，如厌氧土壤中微生物和酶活性与 ＯＲＰ 呈负相关，而
好氧微生物则需要更高的 ＯＲＰ 值［３３⁃３４］ ． Ｚｅｎｇ 等［３５］对富营养化湖泊沉积物中细菌群落空间分布的研究结果

也表明，ＯＲＰ 对沉积物中细菌群落组成具有显著影响，这也与本文的研究结果相一致．
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