
　 第 ３０ 卷　 第 １ 期 集美大学学报 （自然科学版） Ｖｏｌ． ３０　 Ｎｏ． １
　 　 ２０２５ 年 １ 月 Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｊｉｍｅｉ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ（Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ） Ｊａｎ． ２０２５

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｘｕｅｂａｏｂａｎｇｏｎｇ􀆰 ｊｍｕ􀆰 ｅｄｕ􀆰 ｃｎ ／ ｚｋｂ

　 　 ［收稿日期］ ２０２３ － １１ － ２８
［基金项目］ 福建省自然科学基金项目 “半封闭海湾微塑料污染特征与风险评价” （２０２３Ｊ０１７９４）； 福建省自然科

学基金项目 “城市餐厨垃圾处理的减污降碳协同机制与调控对策研究” （２０２３Ｊ０１３２８）； 厦门市科技
补助项目 “多段可选式生物除臭技术开发” （２０２２ＣＸＹ０３０８）； 企业技术开发项目 “海水养殖尾水
处理技术研究与工程设计” （Ｓ２２２６６）

［作者简介］ 林锦美 （１９７９—）， 讲师， 从事废水生物处理方向研究。 Ｅ⁃ｍａｉｌ：２１４９３３４０＠ ｑｑ． ｃｏｍ

［文章编号］ １００７ － ７４０５（２０２５）０１ － ０００９ － １１ ＤＯＩ：１０． １９７１５ ／ ｊ． ｊｍｕｚｒ． ２０２５． ０１． ０２

进水浓度变化对折流式人工湿地装置

各区段菌群结构的影响

林锦美１，３， 郭　 立１，２， 黄云凤１， 段金明１， 刘启明１， 巫晶晶１

（１． 集美大学港口与海岸工程学院， 福建 厦门 ３６１０２１； ２． 中国科学院大学资源与环境学院， 北京 １０１４００；
３． 福建省食品微生物与酶工程重点实验室， 福建 厦门 ３６１０２１）

［摘要］ 为探究进水浓度对折流式人工湿地细菌微生物群落的影响， 设置 ３ 种低浓度污水的模拟进水

实验， 每日监测水质参数， 并利用高通量测序技术分析折流式人工湿地不同区域微生物菌群的构成。 研究

结果表明： １） 该装置处理进水浓度较高的污水时效率较高， ＣＯＤ、 ＴＮ、 ＴＰ、 ＮＨ ＋
４ － Ｎ 的去除率最高分别

可达 ８９􀆰 ９％ 、 ７１􀆰 ７％ 、 ６３􀆰 ５％ 、 ９６􀆰 ３％ 。 ２） 折流式人工湿地的下行池和表层中细菌丰度和多样性指数较

高； 上行池的下层受进水浓度影响较大， 细菌丰度较低且菌群结构与其他采样点存在显著差异。 细菌丰度

随进水浓度的增加而增加， 多样性则呈现先增加后减少的趋势。 ３） 测序结果显示， 在不同的进水条件和

区域环境下， 变形菌门相对丰度达 ６０％ ～ ８０％ ， 为绝对优势细菌； 其他优势菌门， 包括厚壁菌门和放线菌

门等， 相对丰度在 １％ ～ １０％ 之间不等； 优势菌纲主要以 α⁃变形菌、 β⁃变形菌和放线菌为主； 在中低浓度

下主要菌属为 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ， 而在高浓度下则主要是 Ｖｏｇｅｓｅｌｌａ 和 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ。 根据各区域的菌群组成状况，
推测湿地各区域的菌群差异主要与该区域的营养环境和进水条件有关。 ４） 区域性差异分析表明， 随着浓

度的升高， 折流式人工湿地各区域的菌群组成趋于相似。 ５） ＦＡＰＲＯＴＡＸ 分析表明， 折流式人工湿地最丰

富的功能基因为化能自养类、 硝化反硝化类、 寄生菌型， 且主要基因在下行池最为丰富。
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０　 引言
目前我国虽然已经建成了许多废水处理系统， 但由于其高昂的日常运营成本和不完善的基础设施

等问题， 这些系统经常处于闲置状态， 或者出水质量无法达到预期水平［１］ 。 相比之下， 人工湿地作

为一种核心污水处理技术， 具有较低的建设和运营成本［２ － ３］ ， 同时具备多重生态功能， 因此在处理低

浓度污水方面得到广泛应用。 人工湿地主要包括平流式、 潜流式和垂流式等不同类型［４ － ５］ 。 近年来，
出现了许多综合各种工艺特点的复合型人工湿地， 如在垂直流人工湿地上设计安装折流板的折流式人

工湿地［６ － ８］ 。 这种新型设计增加了单位水量与填料的接触面积， 提高了人工湿地的处理效率， 因此在

生活污水处理、 河道生态修复和污水处理厂尾水净化等领域得到广泛应用。
人工湿地去除污染物的主要途径是通过微生物的代谢作用完成的［９］ 。 对人工湿地微生物进行

分析有助于深入了解其运行状态。 尽管近年来学者们已经在人工湿地微生物方面进行了广泛的研

究， 但这些研究主要集中在传统平流式或潜流式人工湿地上， 缺乏对新型复合式人工湿地进行多

点位微生物群落分析的研究。 此外， 现有的人工湿地微生物研究主要关注单一污水类型的处理，
而缺少对不同浓度进水的多方面比对实验的研究。 为了深入研究折流式人工湿地对污水的净化效

果及其微生物生态特征， 本研究设计 ３ 种不同浓度污水的折流式人工湿地实验， 评估该系统对多

种污染物的处理效果。 从区域差异、 微生物菌群组成和功能基因预测等多个角度对湿地的微生物

结构进行分析， 以期揭示湿地的污染物去除效果与微生物结构组成之间的关系， 以及菌群结构与

进水浓度之间的关联。

１　 材料与方法
１􀆰 １　 实验装置

本实验装置主体结构由 ＰＭＭＡ 塑料板制成， 湿地系统尺寸为 １５０ ｃｍ × ４０ ｃｍ × ７０ ｃｍ， 有效容积

为 ３６０ Ｌ， 运行水位为 ６０ ｃｍ， 湿地系统由过滤单元 １、 ５， 上行池单元 ２， 下行池单元 ３， 氧化塘单元

４， 以及隔板构成。 具体构造如图 １ 所示。

·０１·
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图 1 装置剖面图

Fig.1 Device profile

1—前过滤单元； 2—上行池单元； 3—下行池单元； 4—氧

化单元； 5—后过滤单元； ①②③④⑤⑥—微生物采样点。

参照文献 ［１０］， 该系统使用处理污水效果

良好的砾石、 沸石、 炉渣、 碎牡蛎壳等为基质。
底层主要为大颗粒粗石， 可对上层基质起支撑作

用； 表层选用砾石和陶粒， 更适合植物生长； 中

层的炉渣和沸石主要做为微生物的附着位点。 上行

池单元 ２ 表面种植菖蒲， 种植密度为 ５６ 株 ／ ｍ２ ；
下行池单元 ３ 参照文献 ［１１ － １２］ 在表面种植美

人蕉， 种植密度为 ５６ 株 ／ ｍ２ ； 氧化塘单元表面种

植水芙蓉， 种植密度为 ６０ 株 ／ ｍ２ 。
１􀆰 ２　 实验水质

低浓度进水模拟受到轻微污染的自然水体，
其中含 ＣＯＤ ５５􀆰 ８８ ～ ６１􀆰 ０５ ｍｇ ／ Ｌ、 ＴＮ ８􀆰 ５６ ～ ８􀆰 ９８ ｍｇ ／ Ｌ、 ＮＨ ＋

４ － Ｎ １􀆰 ４６ ～ １􀆰 ５８ ｍｇ ／ Ｌ、 ＴＰ ０􀆰 ９３５ ～
１􀆰 １８２ ｍｇ ／ Ｌ； 中浓度进水模拟污水处理厂一级 Ａ 类排放标准的尾水， 其中含 ＣＯＤ １１２􀆰 ０５ ～ １２１􀆰 １４ ｍｇ ／ Ｌ、
ＴＮ １３􀆰 ７８ ～ １５􀆰 ０７ ｍｇ ／ Ｌ、 ＮＨ ＋

４ － Ｎ ２􀆰 ２１ ～ ２􀆰 ３６ ｍｇ ／ Ｌ、 ＴＰ １􀆰 ３５１ ～ １􀆰 ６８７ ｍｇ ／ Ｌ； 高浓度进水模拟污染较严

重的水体， 其中含 ＣＯＤ １３５􀆰 ０５ ～ １３９􀆰 １２ ｍｇ ／ Ｌ、 ＴＮ ２８􀆰 ６７ ～ ２９􀆰 ３７ ｍｇ ／ Ｌ、 ＮＨ ＋
４ － Ｎ １１􀆰 １７ ～ １１􀆰 ５８ ｍｇ ／ Ｌ、

ＴＰ ４􀆰 ３８ ～ ４􀆰 ５９ ｍｇ ／ Ｌ。
１􀆰 ３　 实验方法

运行水体使用模拟废水， 废水在湿地前端曝气池充分曝气和水质均化后， 停留 ３ ｄ 保持水力再投

入人工湿地运行。 在进水口、 上行池顶部、 下行池底部、 出水口设置取样点。 每 ２４ ｈ 测定 １ 次水质。 采

用快速消解分光光度法测定样品中 ＣＯＤ 的质量浓度， 采用纳氏试剂分光光度法测定样品中 ＮＨ ＋
４ － Ｎ 的

质量浓度， 采用钼酸铵分光光度法测定样品中 ＴＰ 的质量浓度， 采用碱性过硫酸钾分光光度法测定样

品中 ＴＮ 的质量浓度。 考察湿地系统运行期间生活污水中 ＣＯＤ、 ＮＨ ＋
４ － Ｎ、 ＴＰ、 ＴＮ 在各处理单元的

降解过程。
将折流式人工湿地划分为 ６ 个区块 （见图 １） 进行湿地微生物群落测定， 即分别在上行池单元 ２

和下行池单元 ３ 中， 距表面 １５、 ４０、 ６０ ｃｍ 处采集土壤样本并标记。 将取得的土壤样本放入 １ Ｌ 烧杯

中， 加入 ３００ ｍＬ ＰＢＳ 缓冲液， 超声震荡 １０ ｍｉｎ 后得到菌液。 使用抽滤机将微生物过滤至 ４０ μｍ 滤膜

上， 随后将滤膜封存在 ５０ ｍＬ 离心管中， 用液氮冷冻后送上海生工生物工程有限公司提取基因组、
ＰＣＲ 扩增检测、 １６Ｓ ｒＤＮＡ 全序列分析湿地中微生物群落状况。
１􀆰 ４　 数据分析

将测序得到的序列数据在 Ｕｓｅａｒｃｈ 平台进行 ＯＴＵ 聚类， 把具有 ９７％ 相似性的序列归为一个 ＯＴＵ，
并以 ＯＴＵｓ 指数为基础计算代表菌群丰富度、 多样性和均匀度的 Ｃｈａｏ、 Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｈａｎｎｏｎｅｖｅｎ 指数。
利用 ＢＬＡＳＴ 工具， 于 ＮＣＢＩ 数据库中进行序列比对， 得到样品中精确至属水平的菌群组成信息。 使用

“Ｒ” 软件的 “Ｖｅｇａｎ” 软件包进行系统菌群差异性的 ＰＣＡ 分析。 功能预测 ＦＡＰＲＯＴＡＸ 分析在 Ｐｙｔｈｏｎ
环境下用 Ｌｏｕｃａｌａｂ 数据库进行分析对比。

２　 实验结果与分析
２􀆰 １　 菌种组成分析

折流式人工湿地的细菌菌门具体组成情况见图 ２。 测序共发现了 １３ 个主要的菌门。 其中， 按相

对丰度从大到小， 占主导地位的菌门依次是变形菌门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、 厚壁菌门 （ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、 拟

杆菌门 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、 浮霉菌门 （ Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）、 放线菌门 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、 酸杆菌门 （ Ａｃ⁃
ｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）。 比较图 ２ 中不同进水浓度条件下的菌种结构， 发现随着浓度的增加， 变形菌门的相对丰

度下降， 而厚壁菌门、 拟杆菌门、 浮霉菌门、 放线菌门、 酸杆菌门等主要菌门的相对丰度上升， 这表

·１１·
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明进水浓度的增加有助于提高除变形菌门外其他主要菌门的相对丰度。

相
对
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度
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图 2 门水平下的菌群组成

Fig.2 Composition at the phylum level of microbial community
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根据图 ３ 所示数据， 折流式人工湿地系统中主要的优势菌纲包括： 变形菌门的 α⁃变形菌 （α⁃Ｐｒｏ⁃
ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、 γ⁃变形菌 （ γ⁃Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、 β⁃变形菌 （ β⁃Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）； 厚壁菌门 （ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ） 的

梭菌纲 （Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａ）； 放线菌门 （Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） 的放线菌纲 （Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）。 实验结果揭示， 在折

流式人工湿地的不同采样点， 各菌纲细菌的相对丰度呈现出一定的分布规律。 例如： β⁃变形菌主要分

布于上行池， 并且随着采样深度的增加， 其相对丰度也随之上升。 而在下行池中， β⁃变形菌的相对丰

度大约维持在 １０％ ， 没有显著变化。 相较之下， α⁃变形菌主要存在于表层和下行池部分， 其相对丰

度随着采样深度的增加而降低， 这表明 α⁃变形菌更倾向于在湿地表面进行繁殖和生长。 鞘脂杆菌纲

（Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｉａ） 则主要在装置的底层厌氧区域相对丰度较高。

图 3 纲水平下的菌群组成

Fig. 3 Composition at the class level of microbial community
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图 ４ 是属水平下的湿地微生物组成情况。 折流式人工湿地在中低浓度进水条件下， 主要的菌属有

Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ、 Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ、 Ｐｓｅｕｄｏｇｕｌｂｅｎｋｉａｎｉａ 和 Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ。 在低浓度进水条件下， Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ 在
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表层的相对丰度较高， 随着深度的增加， 其相对丰度逐渐减少； 而在中浓度进水条件下， Ｓｐｈｉｎ⁃
ｇｏｍｏｎａｓ 在湿地的各个区域都广泛存在， 且之间的相对丰度没有明显差异； 此外， 中底层样品中富含

Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ， 而 Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ 主要存在于中浓度进水条件下的 Ｓ４ 采样点。 在高浓度进水条件下， 折流式

人工湿地的菌群由 Ｖｏｇｅｓｅｌｌａ 和 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ 主导， 上行池主要富集了 Ｖｏｇｅｓｅｌｌａ， 而下行池则主要富集了

Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ； 在上行池的不同采样点中 Ｖｏｇｅｓｅｌｌａ 的相对丰度差异较大， 并且随着深度的增加而增加，
相比之下， 在下行池的各个采样点中 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ 的相对丰度差异较小。

图 4 属水平下的菌群组成

Fig.4 Composition at the genus level of microbial community

相
对

丰
度
/%

相
对

丰
度
/%

相
对

丰
度
/%

采样点
a） 低浓度进水 b） 中浓度进水 c） 高浓度进水

采样点 采样点

S6S3S5S2S4S1S6S3S5S2S4S1S6S3S5S2S4S1

80

60

40

20

0

80

60

40

20

0

80

60

40

20

0

Lysobacter
Limnobacter
Ralstonia
Arenimonas
Halomonas
Ignavibacterium
Opitutus

Acinetobacter
Erythrobacter
Nitrospira
Terrimonas
Armatimonadetes_gp5
Gp3
Subdivision3

Sphingomonas
Klebsiella
Devosia
Bacillariophyta
Paracoccus
Novsphingobium
Pseudoranthomonas

Arthrobacter
Brevumdimonas
Saccharibacteria
Gemmobacter
Phenylobacterium
Flavobacterium
Candidatus_Kuenenia

Pseudomonas
Gp6
Vogesella
Aridibacter
Sphingopyxis
Gp16
other

２􀆰 ２　 装置对污染物的去除效果及 α 多样性分析

根据图 ５ 的数据显示， 随着进水浓度的变化， 折流式人工湿地对污染物的去除负荷呈现出线性关

系。 这说明， 折流式人工湿地的处理能力会随着进水浓度的增加而逐渐增强。 在本研究设计的进水浓

度范围下， 装置对氨氮的最终去除率可以稳定维持在 ７０％ 以上， 而在处理较高浓度的废水时， 去除

率 η 最高可达到 ９６􀆰 ３％ 。 针对不同浓度污水的总氮和 ＣＯＤ 处理效果， 该装置可以分别实现 ６１􀆰 ４％ ～
７１􀆰 ７％ 和 ４５􀆰 ３％ ～ ５９􀆰 ２％ 的去除率， 磷的稳定去除率可以保持在 ６０􀆰 ２％ ～ ６３􀆰 ５％ 。 总的来说， 该装

置具备良好的污水处理能力， 并且表现出稳定的处理效果。 分析各出水口的污染物质量浓度和总去除

率数据， 可以看出， 在进水浓度变高的情况下， 该装置对不同进水浓度冲击约需要一周的时间缓冲适

应， 并达到稳定处理的阶段， 在这期间， 装置内微生物的污染物去除潜力一步步增强， 各种污染物的

去除率会随着时间的增加而增高。 对比各种污染物在不同出水口的质量浓度曲线可以看出， 折流式人

工湿地的不同区域承担着降解不同污染物的功能， 从氨氮和总磷的去除曲线可见， 氨氮和总磷主要被

上行池吸收降解， 而 ＣＯＤ 和总氮在上行池和下行池中均表现出一定的降解能力。
图 ６ 展示了在 ３ 种不同进水条件下， 折流式人工湿地中细菌 α 多样性指数的趋势线图。 从图 ６ａ、

６ｃ 中可观察到， 不同进水浓度条件下的菌群丰富度指数遵循一致的规律， 即高浓度 ＞ 中浓度 ＞ 低

浓度。 这表明增加进水中的营养物质浓度能够有效提高人工湿地中的细菌丰度。 从图 ６ｂ 中可以看

出， 在不同进水条件下， 菌群多样性指数的变化趋势是中浓度 ＞ 高浓度 ＞ 低浓度。 这表明适度增加

进水浓度有利于人工湿地内更多多样性菌类的演化。 然而， 当进水浓度超过一定阈值时， 湿地菌种多

样性会下降。 从图 ６ｄ 中可以看出， 湿地系统中各区段菌类的 Ｓｈａｎｎｏｎｅｖｅｎ 指数均在 ０􀆰 ６ 以下， 并且呈

现表层样品指数低， 底层样品指数高的特点， 可见湿地细菌生态均匀度与各区段的环境差异有关。
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在本研究高浓度进水条件下， 处于中底层的 Ｓ２ 和 Ｓ３ 采样点的菌种丰度指数明显低于其他采样

点， 甚至低于中浓度运行条件下的状态。 在空间上明显可见， 不同进水条件下， 处于表层的 Ｓ１ 和 Ｓ４
采样点的多样性均低于其他采样点。
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图 5 不同进水浓度下系统对各种污染物质的去除效果

Fig.5 Removal effect of various pollutants by the system under different influent water concentrations
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图 6 微生物多样性指数折线图

Fig.6 Line chart of the microbial diversity index

c） OTUs 指数 d） Shannoneven 指数

２􀆰 ３　 区域性差异分析

ＰｃｏＡ 主坐标分析矩阵的结果如图 ７ 所示。 样品根据不同的采样深度分为 ３ 组， 并使用不同颜色

的线条连接同组样品。 从图 ７ 中可以观察到， 在低浓度进水条件下， 各个采样点的细菌群落分布相对

分散； 然而， 在进水浓度升高至中高浓度时， 越来越多的点开始聚合在一起。 这表明进水浓度的增加

导致了折流式人工湿地各个区域的菌群结构更加相似。 随着进水浓度的升高， 细菌菌落在不同区域之

间的差异减小， 可能是因为高浓度的进水条件提供了更多的营养物质， 使得微生物可以更容易适应湿

地环境。 这种趋势与前文所述的菌群多样性和相对丰度的变化趋势相一致。

图 7 PcoA 主坐标分析矩阵

Fig.7 PcoA principal coordinate analysis matrix
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c） 高浓度下各样品间关系a） 低浓度下各样品间关系 b） 中浓度下各样品间关系

２􀆰 ４　 ＦＡＰＲＯＴＡＸ 分析

利用 ＦＡＰＲＯＴＡＸ 分析软件［１３］ ， 对折流式人工湿地中的功能基因进行了预测。 如图 ８ 所示， 不同

运行浓度下， 折流式人工湿地各区域的微生物预测功能之间不存在显著差异。 化能异养类基因 （ｃｈｅ⁃
ｍｏｈｅｔｅｒｏｔｒｏｐｈｙ） 和好氧化能异养类基因 （ａｅｒｏｂｉｃ ｃｈｅｍｏｈｅｔｅｒｏｔｒｏｐｈｙ） 在湿地系统中丰富度最大。 这些

基因对有机物质的分解提供了重要的能源， 对 ＣＯＤ 的去除具有关键作用， 因此， 这些功能基因的丰

富性表明细菌在湿地中积极参与有机物质的降解过程。 还有， 与脱氮相关的功能基因也丰富存在， 包

括硝酸盐还原 （ｎｉｔｒａｔｅ＿ ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ）、 氮呼吸 （ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ）、 固氮 （ｎｉｔｒｏｇｅｎ＿ ｆｉｘａｔｉｏｎ）、 硝化反

应 （ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ） 和亚硝酸氧化 （ａｅｒｏｂｉｃ ｎｉｔｒｉｔｅ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ） 等功能基因， 这些结果表明在湿地各处都
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存在脱氮的过程。 反硝化基因在各采样点之间没有明显差异， 进一步支持了脱氮主要发生在湿地的下

行池中的结论。 另外， 寄生虫等原生动物类基因 （ ｉｎｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｐａｒａｓｉｔｅｓ、 ａｎｉｍａｌ ｐａｒａｓｉｔｅｓ ｏｒ ｓｙｍｂｉｏｎｔｓ、
ｈｕｍａｎ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ａｌｌ） 在下行池中相对丰富， 尤其是在中高浓度进水条件下， 这表明这些功能基因的

丰富性与环境中营养物质浓度相关， 特别是在高浓度进水条件下， 这些功能基因更加丰富。 此外， 与

有机质降解相关的基因， 如发酵 （ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ）、 尿素降解 （ ｕｒｅｏｌｙｓｉｓ）、 芳香分子降解 （ ａｒｏｍａｔｉｃ
ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ） 功能基因， 在表层和中层相对丰富， 这提示大分子有机物主要在湿地的表层和

中层发生降解。

图 8 预测功能基因相对丰度热值图

Fig.8 Predictive functional gene calorific value map

c） 高浓度样品a） 低浓度样品 b） 中浓度样品

相
对

丰
度
/%

３　 讨论
３􀆰 １　 污染物去除效率的影响因素

在本次实验中， 由于生物氮的去除过程涉及氨化、 硝化和反硝化三个关键步骤， 并且水体内的溶

解氧充足， 使得污水中的氮能够充分经历氨化和硝化反应； 此外， 湿地的基质富含大量沸石， 这有助

于吸附氨氮［１４］ ； 因此， 本装置对氨氮的去除效率极佳。 由于水体曝气充分， 溶解氧浓度较高， 又从

组队区域可以氧化氨氮， 但是供反硝化反应的厌氧场所相对较少， 这导致部分硝态氮无法完全去除。
根据李军等［１５］的研究， 当水体中的溶解氧质量浓度大于４ ｍｇ ／ Ｌ时， 可能导致出水中总氮含量升高。
这种现象是因为高溶解氧含量增强了硝化反应， 从而增加了氨氮的处理能力， 但同时抑制了反硝化作

用。 生物磷去除主要依赖于聚磷菌的过量吸收， 然后随污泥排出。 然而， 在人工湿地中， 污泥往往容

易沉积在基质中， 难以有效排出， 因此人工湿地主要依靠植物吸收和基质吸附来实现磷的去除。 在本

实验中， 低浓度进水条件下， 磷的处理效果最佳， 但当进水浓度增加时， 总磷的去除能力略有下降。
根据 Ｌａｎｇｅｒｇｒａｂｅｒ［１６］和王迪等［１７］ 的研究， 当进水浓度较低时， 植物对氮和磷的吸收效果较好， 但植

物对营养物质的需求是有限的。 因此， 随着进水浓度的增加， 总磷的去除效率受到了限制， 这意味着

进水浓度升高会对污染物的去除效率产生一定的影响。
３􀆰 ２　 进水浓度变化对生物群落结构的影响

本研究在高浓度进水条件下， Ｓ２ 和 Ｓ３ 采样点的菌种丰度指数明显低于其他采样点， 甚至低于中

浓度运行条件下的状态。 这与进水浓度升高促进细菌生长的理论相矛盾。 这种现象的原因可能在于
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Ｓ２ 和 Ｓ３ 采样点的填料颗粒较大， 而且最先受到进水水流的冲击， 导致填料表面的微生物容易被水流

带到其他区域， 从而导致高浓度进水条件下后端的菌类丰度明显高于前端。
本研究中微生物多样性指数随进水浓度的变化与丰度指数不同， 中浓度进水时湿地内部微生物多

样性最高， 这一结果与文献 ［１８］ 一致。 这种现象可能是由于进水浓度在适宜范围内的增加能够促

进湿地内菌类多样性的增长， 但是当进水浓度超过一定阈值后， 湿地环境不再适合贫营养菌的生长，
从而导致多样性降低。 Ｓ１ 和 Ｓ４ 采样点的多样性均低于其他采样点， 这可能是由于各采样点的基质不

同所致。 表层的基质为实心砾石， 颗粒较大， 比表面积相对较小， 因此可供微生物附着的位置较

少［１９ － ２１］ 。 填料表面的细菌体积、 质量较大的容易在重力和水流作用下迁移到后段中底层。 此外， 表

层填料中富含陶粒， 可为细菌生长提供养分， 但对于贫营养型菌类却不利［２２］ ， 最终导致表层的菌类

多样性较低。
折流式人工湿地的好氧厌氧复合环境有利于变形菌繁殖［２３ － ２４］ 。 放线菌门具有分解复杂有机物

（如纤维素等） 的能力， 它可以将植物凋零物分解为养分。 在本研究中， 放线菌门的相对丰度随着进

水浓度的增加而增加， 从低浓度时期不足 ５％ 的占比上升到高浓度运行时可达 ２０％ 的占比， 然而， 该

菌门的相对丰度在不同区域之间存在显著差异。 酸杆菌门属于贫营养型微生物， 其数量与进水浓度呈

负相关， 该菌门的丰度可用于环境分析［２５］ 。 本研究中， 酸杆菌门在调节湿地 ｐＨ 方面起到关键作用，
但与进水浓度的相关性较低， 各运行条件下的相对丰度均为 １％ ～ １０％ ， 并且在不同采样点之间存在

明显的空间差异； 另外， 随着进水浓度的不断增加， 拟杆菌门的相对丰度有所下降。 拟杆菌门在分解

有机物和去除 ＣＯＤ 方面具有重要作用， 它与绿弯菌门一起参与分解复杂有机物的过程［２６ － ２８］ 。
在纲水平上可以看出， 变形菌门的 α⁃变形菌、 β⁃变形菌、 γ⁃变形菌纲是本装置的主要菌纲组成。

α⁃变形菌在氨氮去除中起着重要作用［２３］ ， α⁃变形菌的数量与总磷浓度呈负相关关系［２９］ 。 β⁃变形菌和

γ⁃变形菌中存在大量的硝化细菌， 它们的主要作用是将氨氮转化为亚硝氮， 从而在氮素去除中发挥重

要作用［３０］ 。 由于本研究折流式湿地中安置的隔板使不同区域的湿地营养环境出现显著差异， 导致了

湿地的上行池和下行池的物种组成不同， 各种细菌的分布比例也有所不同， 垂直方向上不同采样深度

的样品微生物的相对丰度也有较大差异。 此外， Ｓ１ 和 Ｓ４ 两个采样点位于湿地表面下 １５ ｃｍ 处， 植物

富集效应明显， 水体中的溶解氧质量浓度较高， 这有利于硝化作用。 α⁃变形菌在表层环境下相对丰度

较高［３１］ 。 Ｓ２ 位于水流的前段位置， 曝气充分又有充氧的水流， 为 α⁃变形菌提供了有利的生长环境。
然而， 在 Ｓ３、 Ｓ５ 和 Ｓ６ 三个最深的采样点， 由于溶解氧含量较低， 使得 α⁃变形菌的含量较低， 而 β⁃
变形菌和 γ⁃变形菌的含量较高。 并且， 在 Ｓ３ 和 Ｓ６ 两个最深的采样点， 还发现了超过 １０％ 的鞘脂杆

菌纲 （Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｉａ）， 这是因为厌氧环境有利于这类菌种的富集。
在菌属构成方面， 一些菌类的存在和装置的构成与运行环境有重要的联系。 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ 菌属是

一种需氧的革兰氏阴性菌， 对盐度和 ｐＨ 有严格的要求［３２］ 。 高浓度进水条件下 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ 相对丰

度较低的原因可能是由于进水浓度增加导致盐度升高。 Ｐｓｅｕｄｏｇｕｌｂｅｎｋｉａｎｉａ 同样是革兰氏阴性菌， 其最

适生存环境为 ｐＨ ６􀆰 ０ 和盐度 ７［３２］ ， 因此在低浓度进水条件下也存在。 Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ 为需氧的不动杆

菌， 其最适生长环境为温度 ２８°Ｃ、 盐度 １５、 ｐＨ ７􀆰 ０［３３］ ， 因此， 在湿地表面的 Ｓ４ 采样点， 充分的溶

解氧和适宜的环境条件使得 Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ 相对丰度较高。 Ｖｏｇｅｓｅｌｌａ 属于变形菌门的奈瑟氏球菌科

（Ｎｅｉｓｓｅｒｉａｃｅａｅ）， 广泛分布于温泉、 湖泊、 泉水、 土壤、 池塘沉积物等环境中， 该菌是兼性厌氧营养

型， 适合在中性环境下生长［３４］ 。 本装置上行池的中下部环境适宜 Ｖｏｇｅｓｅｌｌａ 的生长， 因此其相对丰度

较高； 而下行池中 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ 的相对丰度较高， 可能是因为下行池的填料主要由炉渣组成， 含有丰

富的 ＣａＯ， 使得该区域的 ｐＨ 呈弱碱性， 不利于 Ｖｏｇｅｓｅｌｌａ 的生长。 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ 属于微球菌科 （ Ｍｉｃｒｏ⁃
ｃｏｃｃａｃｅａｅ）， 是一种好氧的革兰氏阳性菌， 适合在广泛的酸碱度和温度范围下生长［３５ － ３６］ ， 可能在下行

池中的偏碱性环境中发挥硝化反硝化作用。
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３􀆰 ３　 湿地细菌的功能性

ＦＡＰＲＯＴＡＸ 功能基因预测有助于了解装置内部微生物的作用。 本研究化能异养类基因和好氧化

能异养类基因的存在证明了装置内好氧和厌氧环境的存在， 硝酸盐还原、 氮呼吸、 固氮、 硝化反应和

亚硝酸氧化等基因丰富， 是装置具良好脱氮功能的证明。 寄生虫等原生动物类基因及与有机质降解相

关的基因存在， 证明了湿地系统生态良好， 可以允许较为高级的原生动物类存在。

４　 结论与展望
１） 折流式人工湿地在处理不同浓度的河道污水方面表现出良好的处理效果。 该系统对低于劣 Ｖ

类河水的处理效果显著， 随着污染物浓度的增加， 污染物的去除率也逐渐提高， 其中 ＣＯＤ、 ＴＮ、 ＴＰ、
ＮＨ ＋

４ － Ｎ 的去除率最高分别可达 ８９􀆰 ９％ 、 ７１􀆰 ７％ 、 ６３􀆰 ５％ 、 ９６􀆰 ３％ 。
２） α⁃多样性分析结果表明， 湿地细菌的丰度指数随着进水浓度的增加而增加， 而污染物的去除

率也随之增大。 菌落的多样性指数随进水浓度的增加呈现出先增加后减小的趋势， 这受到采样深度、
基质材料和表层植物的影响。

３） 折流式人工湿地的优势菌门包括放线菌门、 变形菌门和厚壁菌门等， 其中变形菌门占据主要

地位； 优势菌纲主要包括 α⁃变形菌纲、 β⁃变形菌纲和放线菌纲； 优势菌属包括 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ、 Ｖｏｇｅ⁃
ｓｅｌｌａ、 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ 等。 进水浓度对不同区域的菌属结构产生影响， 低中浓度条件下以 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ 为
主导， 而高浓度条件下则以 Ｖｏｇｅｓｅｌｌａ 和 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ 为主导。

４） 区域差异性分析显示， 随着进水浓度的增加， 折流式人工湿地各区域的菌种差异性逐渐减

小， 细菌菌落结构更趋于一致。
５） ＦＡＰＲＯＴＡＸ 分析揭示了湿地微生物的功能基因在不同进水浓度下差异不大。 主要的功能基因

包括化能自养型、 硝化反硝化型和寄生虫型。 化能自养型和硝化反硝化型基因在湿地系统中较丰富，
特别是在下行池中。 与有机物降解相关的功能基因主要分布在表层和中层。

未来的研究可以进一步探索不同水质条件下折流式人工湿地微生物群落的响应机制， 以及微生物

在水体污染物去除中的作用机制。 此外， 还可以考虑进一步优化湿地设计和运行策略， 以提高水体污

染物的去除效率， 并减少对湿地系统的不利影响。 这将有助于更好地理解和应用折流式人工湿地技

术， 改善水环境质量和生态系统健康状况。
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