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微生物群落多样性数学表征方法及其在污水处理系统 

研究中的应用 
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摘  要：微生物群落在调节全球气候、人类健康和工业生物技术应用中扮演着重要角色。定量

表征微生物群落多样性是认识微生物群落基本特征、动态变化和功能的前提。本文介绍了常用

的 α多样性指数，包括物种数目、Shannon-Weaver 指数、Simpson 多样性指数和 Hill 多样性指

数；并介绍了其他多样性评估方法及其原理，包括能够评价样本对微生物群落各物种覆盖程度

的稀释性曲线和 Good’s coverage 指数，以及能估算群落多样性的 Chao1、ACE 指数和基于物

种丰度分布曲线的模型方法；并以最大规模的生物技术应用——污水处理厂为例，介绍了这些

方法在认识微生物群落多样性中的应用。现有研究表明：所检测到的城市污水处理厂中微生物

群落的物种数目和 Shannon-Weaver 指数随检测方法解析通量(样本大小)的增加而增大；但现有

方法仍无法反映城市污水处理厂微生物群落的真实多样性。基于特定的物种丰度分布曲线对

DNA 样本数据进行模拟和重建，结果表明对群落物种数目的评估存在较大的不确定性；

Shannon-Weaver 指数，特别是 Simpson 多样性指数等受低丰度物种影响较小，可以准确计算，

是评价和比较微生物群落分类学多样性的好手段。改进模型拟合方法和加大取样深度能提高微

生物群落物种数目的评估精度。此外，认识微生物群落其他方面的多样性如系统发育多样性和

功能多样性，也对认识微生物生态特征具有重要意义。 

关键词：多样性，微生物群落，α多样性指数，稀释性曲线，物种丰度分布 
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Mathematic methods for the evaluation of microbial diversity and 
their applications in the research on wastewater treatment systems 
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Abstract: Microbial communities play central roles in global climate regulation, human health and 
industrial biotechnology. The quantification of microbial diversity is important for the understanding 
of ecological characteristics of communities, their dynamics and functions. Herein, we introduced the 
commonly used alpha-diversity indices, including richness, Shannon-Weaver index, Simpson 
diversity indices and Hill’s diversity number. Also, we summarized diversity evaluation ways which 
are used in estimating the coverage of molecular methods (e.g., rarefaction curve and good’s 
coverage) and community richness (e.g., Chao1 and ACE indices and taxa abundance distribution 
curve). Then we showed the application of mathematic methods in the research on microbial 
diversity by taking wastewater treatment plant (WWTP) as an example which is the largest 
application of bioprocess engineering. Current investigations showed that taxa richness and Shannon 
diversity of activated sludge microbial communities in full-scale WWTPs increased with the increase 
in sampling sizes of different methods. However, the disparity between sample size and community 
size is a common problem in microbial investigations. By reconstructing microbial communities 
using DNA sampling data based on certain taxa abundance distribution curves, diversity of the 
communities was evaluated. It was shown that microbial richness was characterized with large 
uncertainty. Shannon diversity, and especially Simpson diversity indices which are weakly dependent 
on low-abundance taxa could be estimated accurately. They are good tools to evaluate and compare 
microbial taxonomic diversity. Developing novel modeling approaches and advances in sequencing 
technology can improve the accuracy of microbial richness evaluation. In addition, clarifying 
phylogenetic and functional diversity of microbial communities are also of substantial importance for 
the understanding of microbial ecology. 

Keywords: Diversity, Microbial community, Alpha-diversity index, Rarefaction curve, Taxa 
abundance distribution 

生物多样性(Biological diversity)是指生命形式

的多样性，生物所扮演的生态角色以及所包含的基

因多样性。由于基因是各级生物系统生物多样性的

根本来源(如分子、生物、种群、物种和生态系

统)，“遗传多样性”和“生物多样性”在一些情况下可

以互换使用[1]。生物多样性是生态群落的重要特

征，是群落功能和动态变化的重要影响因素[2-5]。 

微生物群落在调节全球气候、影响人类健康

和工业生物技术应用方面发挥着重要作用[6]。它们

常以群体形式存在，具有高度复杂性、非线性、

进化与动态变化特征[7]。以生物技术最大规模的应

用——污水处理系统为例，生物处理技术是处理

城市污水和工业废水最经济有效且应用最普遍的

方法。微生物群落是污水生物处理系统中碳、

氮、磷等污染物去除的主体，认识其多样性是认

识污水处理厂的功能和稳定性的重要途径。 

微生物具有个体微小、数量巨大、多样性

高、可培养率极低的特点。地球生物圈存在的微

生物数量多达 1030个[8]。据估计，1 g 土壤中包含

104–106种原核微生物(Prokaryotic species)[9-10]，一个

城市污水处理厂中微生物的数量多达 1018个[11]。然

而，自然界中可培养的微生物数量通常小于 1%[9]，

活性污泥中微生物的可培养率为 1%−15%[12-13]，这

使得微生物群落的研究十分困难。对微生物群落
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的早期研究主要基于培养法。20 世纪 90 年代分子

生物学技术的发展与应用为微生物群落研究提供

了极大便利，使研究者能在 DNA 分子水平上对微

生物特性进行认识，分析范围扩大到数量占绝大

多数的不可培养微生物，分析通量也大大增加。

特别是高通量测序技术的发展与应用使得研究者

对微生物群落的认识到达前所未有的水平。然而

在微生物群落研究中，样本大小与微生物群落中

实际个体数目仍然相差甚远，远远大于动植物研

究中样本与实际群落间的差异，这是微生物群落

研究普遍面临的问题[11]。因此，借助合理的数学

方法来认识和推测数量巨大且信息不被样本完全

反映的微生物群落的特征具有重要意义。 

现有研究通常借助宏观生态学(即动植物生态

学)研究中的方法来表征微生物群落的多样性。在

生态学研究中，有 3 个重要的多样性指数——α、

β、γ 多样性指数。在微生物群落的分析中，主要

涉及到前两者。其中，α 多样性指数主要关注局域

均匀生境下的物种数目，因此也被称为生境内的

多样性(Within-habitat diversity)。β多样性指沿环境

梯度不同生境群落之间物种组成的相异性或物种

沿环境梯度的更替速率，也被称为生境间的多样

性(Between-habitat diversity)。 

本文将对目前应用较为广泛的 α 多样性指数的

计算公式及其原理进行介绍，并以污水处理系统微生

物的研究为例，介绍各指数在微生物群落多样性分析

中的应用；随后，针对目前取样大小与真实微生物群

落中的个体数目存有较大差异这一现状，总结评估样

本对微生物群落多样性覆盖度的方法及其局限性，以

及根据测试数据来估算微生物群落多样性的常用方

法及其局限性，以期为研究者选用科学的方法定量

评估和对比微生物群落多样性提供参考。 

1  常用的 α多样性指数及其应用 

目前，常用的 α 多样性指数包括物种数目、

Shannon-Weaver 指数、Simpson 多样性指数和 Hill

多样性指数等。它们被应用于污水处理系统活性污

泥微生物群落多样性的表征，也被应用于不同污水

处理系统微生物群落多样性的比较、污水处理系统

与其他生态环境间的微生物群落多样性的比较、评

估环境因素变化对污水处理系统微生物群落多样

性的影响等方面。微生物群落 α多样性指数的计算

是以对微生物群落进行物种划分为基础的。然而，

目前对微生物物种划分的标准及单位尚无明确定

义，且因各类解析方法对微生物的分辨率有所不

同，其分类标准也不一。例如，培养法对微生物的

分类主要基于其形态特征、生理生化特征和生态学

特性等方面的特点。在分子生物学研究中，常根据

微生物的基因相似性对微生物进行分类。由变性梯

度凝胶电泳(DEEG)方法所得的微生物数量以条带

数计；由末端限制性片段长度多态性(T-RFLP)方法

所得的微生物数量以限制性片段数量计；在测序数

据中，常将相似度≥97%的 DNA微生物序列划分为

一个操作分类单位 (Operational taxonomic unit，

OTU)。因此，在评价和比较微生物群落的多样性

时，需要定义微生物物种划分的标准。本文介绍的

基于测序数据的活性污泥多样性计算以序列相似

度≥97%为物种(Taxa)划分标准。 

1.1  物种数目及其应用 

微生物种类繁多，群落中微生物的物种数目，

即丰富度(Richness)是衡量其多样性的一种形式。在

对城市污水处理厂好氧活性污泥微生物群落的调

查中，早期基于培养法的典型研究实现了对单个活

性污泥样品中几十个菌株的解析，检测到的微生物

属的数量为个位数[14-15]；基于克隆文库研究的解析

通量通常为几十到数百个克隆子[16-18]，检测到的

OTU数目为几十个[17-18]；基于 16S rRNA基因的高

通量测序研究解析了数千至数十万条序列，检测到

了数百个属、数千至一万余个 OTU[19-23]；基于 16S 

rRNA 基因的寡核苷酸芯片 PhyloChip 对活性污泥

微生物群落多样性的研究，检测到的 OTU 数目为

数千个[24]。由此可知，分子生物学方法，特别是高

通量技术的应用使得在污水处理系统微生物群落

样品中检测到的物种数目呈现数量级的增长(表 1)。 
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表 1  实际规模的城市污水处理系统微生物群落多样性定量表征结果 
Table 1  Quantification of microbial diversity of full-scale municipal wastewater treatment systems 

Methods Sample size Richness 
Shannon-Weaver 

index 
Simpson’s  

index of diversity 
Chao1 ACE 

Good’s 
coverage

Isolation[14] 39−57 strains 5–8  
genera 

1.06– 
1.44 a 

/ / / / 

Isolation[15]  60 and 69 strains 9 and 11  
genera 

1.89 and  
1.93 a 

/ / / / 

Clone library[16] 53−78 isolates / 3.68– 
5.12 b 

/ / / / 

Clone library[17] >200 isolates 33 OTUs 3.01 b / / / / 

Clone library[18] 119 isolates 94 OTUs 4.42 b / / / / 

DGGE[25] / 7–17 Bands 0.72– 
1.12 c 

/ / / / 

454 pyrosequencing[19] 18 808 sequences 2 455 OTUs 6.42 b / 3 902 b / 0.942 b 

454 pyrosequencing[20] 16 489 sequences 1 183−3 567 
OTUs 

/ / 2 044– 
7 086 b 

2 146– 
6 934 b

0.861– 
0.959 b 

454 pyrosequencing[21] 7 422–11 151  
sequences 

2 176–4 123 
OTUs 

6.26– 
7.36 b 

/ / / / 

Illumina MiSeq sequencing[22] 23 970–46 429  
sequences 

7 156–10 714 
OTUs 

7.32– 
7.99 b 

/ 31 196– 
43 581 b 

63 106–
91 613 b

0.69– 
0.78 b 

Illumina MiSeq sequencing[23] 9 923–172 859  
sequences 

715– 
1 003 OTUs 

5.46– 
5.98 b 

/ 1 182– 
1 776 b 

/ / 

Phylochip[24] / 1 126–1 729 
OTUs 

7.0– 
7.4 b 

0.985 9– 
0.993 6 b 

/ / / 

注：a：以属为物种单位计算所得；b：以按序列相似度≥97%的标准划分的 OTU为物种单位计算所得；c：以 DGGE条带为物种单

位计算所得. 

Note: a: Calculated based on genera; b: Calculated based on OTUs (with a 3% nucleotide cutoff); c: Calculated based on DGGE bands. 

 
1.2  Shannon-Weaver 指数及其应用 

Shannon-Weaver 指数(H)从两方面来评估微生

物群落的多样性：一为物种数目，即丰富度；二为

群落中全部物种的个体数目的分配状况，即均匀性

(Evenness)。其计算公式为： 

i 1 i ilnSH p p    

式中，S 表示微生物群落中物种的总数目，pi

表示物种 i 中包含的所有个体占全部个体中的比

例。物种数目越多，多样性越大；同样地，物种之

间个体分配均匀性的增加也会使多样性提高。

Shannon-Weaver 指数是一种对熵或非冗余度的信

息论度量。当在一个系统中若每个个体都属于不同

物种时，该系统的冗余度最小，熵最大。Shannon- 

Weaver 指数是环境微生物研究中常用的多样性指

数之一。在城市污水处理厂好氧活性污泥样品中，

基于克隆文库方法所得的微生物群落的 Shannon- 

Weaver 指数为 3.01−5.12[16-18]，基于变性梯度凝胶

电泳(DGGE)方法所得的值为 0.72–1.12[25]，基于 16S 

rRNA 基因的高通量测序方法所得的 Shannon- 

Weaver指数为 6.26–7.99[19-23](表 1)。由此可知，污

水处理系统微生物群落的 Shannon-Weaver 指数随

着分析方法通量的增长而有所增加。 

1.3  Simpson 多样性相关指数及其应用 

Simpson 多样性(D)通常指三类相关指数中的

任何一种。其中，Simpson指数(Simpson’s index)计

算的是在某群落中随机取样的两个个体属于同一

物种的概率，其表达式如下： 

2
i 1 i
S p    

式中，pi为属于物种 i 中的个体占全部个体中

的比例。 
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应用较多的为 Simpson 多样性指数(Simpson’s 

index of diversity)，其计算的是在某群落中随机

取样的两个个体属于不同物种的概率，其表达式

为(1–λ)；另一种相关的多样性指数为 Simpson指数

的倒数(Simpson’s reciprocal index，1/λ)。两者的值

越大，群落的多样性越高。 

与 Shannon-Weaver指数的应用相比，Simpson

多样性指数在污水处理系统微生物群落多样性的

评估中应用较少。采用 454焦磷酸测序方法，通过

对比城市污水处理厂中缺氧-好氧-厌氧(A2O)系统

好氧池、氧化沟(OD)系统好氧段及 A2O-膜生物反

应器耦合工艺(MBR 工艺)膜池内的微生物群落的

Simpson 多样性指数和均匀性指数，例如，A2O 系

统的 Simpson 多样性指数和均匀性指数分别为

0.997 3 和 0.889 6，分别高于 MBR 系统的相应值

(0.990 2和 0.849 6)，得到结论MBR系统微生物群

落的多样性最低。其可能原因为 MBR系统的污泥

停留时间(SRT)较长和有机负荷率(F/M)较低[26]。另

一基于 454焦磷酸测序的城市污水处理厂厌氧段的

微生物群落的 Simpson多样性指数为 0.99，高于工

业废水处理厂厌氧段的相应值[27]。 

1.4  Hill 多样性指数及其应用 

Hill 多样性指数是一种能够有效描述和量化生

物多样性的概念框架，其表达式为： 

 
1

a 1 a
i 1a i
SN p 
  。 

各物种相对丰度(pi)的权重(a)不同，对应的 Hill

多样性指数的形式不同。当 a=0时，Hill多样性指

数等于物种数目；当 a=1 时，Hill 多样性指数 N1

为 Shannon-Weaver 指数的指数形式；当 a=2 时，

N2为 Simpson指数的倒数形式。随着 a的增大，Hill

多样性指数的值受低丰度物种的影响逐渐减小，

丰度高的物种对群落多样性的贡献率占主导地

位。当 a趋于无穷大，Hill多样性指数等于丰度最

高物种的相对丰度的倒数形式(1/pmax)，其被称为

Berger-Parker指数[28]。 

Hill 多样性指数被用于评估污水处理厂微生

物群落多样性受环境干扰(SRT历经从 30 d依次降

至 12 d和 3 d并最终恢复至 30 d的变化过程)的影

响。通过对比污水处理厂最初及 SRT 经系列变化

恢复至 30 d 后的微生物群落多样性指数(a=1 和

a=2时的 Hill多样性指数，即 N1和 N2值)，得到结

论：微生物群落中丰度高的微生物(Common OTU)

恢复较快(N2值无显著变化)，但干扰导致群落损失

了较多低丰度微生物(Rare OTU)(N1值减小)，以致

微生物群落总多样性减小[29]。Berger-Parker指数被

应用于不同环境下的微生物多样性的排序，得到的

排序结果为土壤>海水>活性污泥，这与实际检测

结果一致[30]。 

模拟研究表明，当研究方法对微生物群落中低

丰度物种的检测能力增加，其检测限由 1%降低至

0.1%时，Simpson指数的倒数值(N2)变化不明显，

表明其对群落中低丰度的微生物不敏感[31]；此外，

依据物种丰度分布曲线模型——幂律分布通过

DNA数据来重新构建微生物群落，得到结论：依据

DNA 指纹图谱数据，仅有 Simpson 指数的倒数值

(N2)能被精确评估(变化幅度约为 10%)[32]；对于高

通量测序数据，Shannon-Weaver 和 Simpson 指数

(a≥1)而非物种数目能较为准确地被估计，其被视为

评估和对比微生物群落分类学多样性的好工具[33]。

活性污泥微生物的实际研究也得到类似结果：减少

各样品中由 454焦磷酸测序所得的序列数目，所得

OTU数目有所减小，Shannon-Weaver指数仅出现略

微下降，Simpson多样性指数和均匀性则基本不变。

例如，当某样品中的序列由 21 762 条随机减小至

11 161条时，OTU数目由 5 383个降至 3 191个，

Shannon-Weaver指数由6.783 0小幅下降至6.380 4，

Simpson 多样性指数由 0.983 6 极小幅度地下降至

0.979 3，均匀度指数则由 0.789 6变为 0.790 8，其

变化幅度分别为−40.7%、−5.9%、−0.4%和+0.2%[26]。 

Hill 多样性指数提供了一套评估群落多样性的

指数。各指数反映了群落的不同性质，因此，需基

于特定的研究问题选择合适的多样性指数，并应注

重分析方法检测限和样本大小的差异。在进行不同
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污水处理系统微生物多样性的对比时，由不同解析

方法产生的数据不具可比性。当由同种方法而得的

各群落样本在大小上存在较大差异时，例如：若各

测序样本中所含序列数目差别较大，为避免错误结

论，可选用对低丰度物种不敏感的多样性指数比较

多样性，如 Shannon-Weaver指数和 Simpson多样性

指数等；或对各样品进行重采样(Resample)处理从

而对样本大小进行统一[19-20,34-35]。值得注意的是，

Hill 多样性指数中 a 值越高，对应的多样性指数对

低丰度物种信息的反映程度越小、受高丰度物种信

息影响越大。选用多样性指数时需兼顾其对微生物

群落信息的反映程度和其不确定性受低丰度物种

的影响，尤其是在对群落中低丰度物种信息较为关

注的研究中。 

2  样本大小合理性的多样性评估方法及其

应用 

现有研究无法对微生物群落的个体进行一一

调查。一些表征微生物群落多样性的方法也可用来

评价样本对微生物群落真实多样性的反映程度，例

如，稀释性曲线和 Good’s coverage指数。 

2.1  稀释性曲线及其应用 

从微生物群落的 DNA 序列样本中随机抽取一

定数量的个体(序列)，以个体数目为 X轴、这些个

体所代表物种数目为 Y 轴构建的曲线为稀释性曲

线(Rarefaction curve)。它可以用来比较不同微生物

群落中物种的丰富度，也可用于评估样本大小的合

理性。稀释性曲线图中，当曲线趋向平坦时，说明

取样的数量合理，分析群落中更多序列仅能观察到

少量新物种；反之则表明增加测序深度可以检测到

较多新物种。 

目前，稀释性曲线在城市污水处理厂微生物群

落测序研究中得到了少数应用，这些研究表明，即

使采用高通量测序方法(26 906条序列/样品)所得的

稀释性曲线仍无法趋于平坦，表明测序分析深度仍

然不足[36]；另一研究也得到了相似结论，测序深度

为 18 808 条序列/样品时，样本无法覆盖好氧活性

污泥和进、出水的微生物群落多样性。通过各微生

物样本的 OTU 数量、Shannon-Weaver 指数发现：

相较于进、出水，污水处理厂好氧段的微生物群落

多样性指数更高，厌氧消化反应器的更低，稀释性

曲线的结果也支持这一结论[19]。此外，稀释性曲线

的应用表明城市污水处理厂的微生物群落多样性

高于工业废水处理厂的群落多样性[27]，也高于试验

规模的城市污水处理系统的多样性[36]。 

根据理论分析和计算：当样品大小为M时，以

1/(50M)为标准，定义丰度小于 1/(50M)的物种为低

丰度物种。在不改变低丰度物种总丰度的情况下，

改变它们的数量不会对稀释曲线的结果产生明显

的影响[33]。现有的解析数据往往无法提供微生物群

落中低丰度物种数目的准确信息，因而对低丰度物

种敏感度较低的稀释性曲线可能无法提供准确的

群落多样性信息。某一模拟结果表明：在群落 1

的总物种数目不足群落 3 物种数目的 1/20、其非

低丰度物种的数量比群落 3多 15倍的情况下，稀

释性曲线会呈现错误结论——群落 1 的总多样性

值高于群落 3[33]。因此，应谨慎应用稀释性曲线，

尤其是在对比低丰度物种数量比例相差较大的微

生物群落多样性时。 

2.2  Good’s coverage 及其应用 

Good’s coverage表示所有不是单个体物种在总

样本中的比例，具体计算公式为： 

11 ( / )C F N   

其中，F1表示单个体物种的数目，N表示样本

中所有物种的总数。Good’s coverage是一种表征微

生物群落多样性的方法。在测序数据量一样的情况

下，C的数值越大，样本的物种丰富度越小。随着

测序深度的增加，理论上如果不再出现单个体物

种，表示已经测到样本中所有物种。所以通过单个

体物种在样本中的比值能够简单判定测序是否饱

和，因此 Good’s coverage是一个间接判断测序数据

是否足够的指标。目前 Good’s coverage在评估污水

处理系统微生物群落多样性的应用中较少，且对其

评价标准尚无过多报道。城市污水处理厂好氧段的
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微生物群落高通量测序数据的 C值有所差异，一些

研究表明该值在 0.86–0.97 之间[19-20]，另有调查报

道该值为 0.69–0.78[22](表 1)。C 值被广泛应用的前

提是微生物群落 Good’s coverage 数据得到充分积

累，后期有望对其进行区间划分(如高、中、低区间)，

为判定各方法对微生物群落多样性覆盖度的合理

性及优劣提供便利。 

3  微生物群落多样性估算方法及其应用 

根据样品多样性来推测微生物群落的多样性

的方法包括非参数方法(如Chao1和ACE指数)及模

型拟合方法。 

3.1  非参数评估方法及其应用 

典型非参数评估方法包括 Chao1和ACE指数，

用于推荐群落中的物种总数。 

Chao1 其典型计算公式和偏差修正公式分别

如下： 

 2
1

chao1 obs
22

f
S S

f
   (f2>0，典型公式)； 

1 1
chao1 obs

2

( 1)

2( 1)

f f
S S

f


 


 (偏差修正公式)。 

式中，Schao1是估计的物种数，Sobs是检测到的

物种数，f1 是单个体物种的数目，f2 是只含两个个

体的物种数目。 

ACE指数的计算公式为： 

2rare 1
ACE abund ACE

ACE ACE

S f
S S

C C
     

式中， 2
ACE 为变异系数，计算公式为： 

10
2 k 1rare k
ACE

ACE rare rare

k(k 1)
max 1,0

( 1)

S f

C n n
     

  

Srare为样品中稀缺物种(所含个体数不超过 10)

的数量，其计算公式为： 
10
k 1rare kS f    

Sabund 为高丰度物种(所含个体数量超过 10)的

数量，其计算公式为： 

obs
abund kk 11

SS f   (Sobs为检测到的物种数目) 

nrare为稀缺物种(所含个体数不超过 10)包含的

个体总数，其计算公式为： 
10
k 1rare kkn f    

当 f1=nrare时，CACE=0，用 Chao1指数的偏差修

正公式来计算 ACE的数值。 

Chao1 和 ACE 指数被少数地应用于城市污水处

理厂活性污泥中微生物群落多样性的估计[19-20,22-23,37]，

其结果表明，Chao1和 ACE指数高于实际检测到的

OTU 数目(表 1)。Chao1 指数对群落多样性的评估

也存在与稀释性曲线的类似问题，即对低丰度物种

的敏感度低，可能会对微生物群落多样性进行错误

的评估[33]。 

3.2  基于物种丰度分布曲线的模型拟合方法及

其应用 

物种丰度分布曲线是对生态群落中各物种丰度

(所包含的个体数目)的描述。与动植物群落相似，微

生物群落也呈现低丰度的物种数量占绝大多数而高

丰度物种的数量仅为极少数的规律[38]。物种丰度分

布模型对微生物群落物种数目的评估具有积极意

义，其应用的前提是选择合适的物种丰度分布模型。 

物种丰度分布曲线有多种形式，常见的包括丰

度 -物种 (Abundance-Taxa)曲线和秩 -丰度 (Rank- 

Abundance)曲线等。目前，尚无实验数据能对微生

物群落物种丰度分布曲线进行准确判定[30,33,39]。一些

理论分析表明：基于原核生物的高度变化和随机性

生长的特点，微生物群落中各物种的丰度分布被推

测符合对数正态模型[30,40]，尽管这一模型尚不受环

境微生物群落样品的高通量测序数据支持[35,41]。物

种丰度分布模型在活性污泥微生物群落和其他环境

微生物群落多样性的评估中应用极少。Curtis 等[30]

率先利用对数正态模型，并假定丰度最低物种的数

量(Smin)和其包含的个体数(Nmin)均为 1，对由原位荧

光杂交技术(FISH)解析所得的活性污泥微生物数据

进行了拟合，估计 1 mL 的混合液悬浮固体(MLSS)

中含有 70个原核生物物种。随着微生物样本大小的

增加和模型拟合方法的改进，对微生物群落物种丰

度分布曲线的认识将更为深入，这有助于提高对微

生物群落中物种数目的评估精度。 
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4  结论与展望 

常用的 α多样性指数包括物种数目、Shannon- 

Weaver指数、Simpson多样性指数和 Hill多样性指

数等。其中，在前 3种指数中高丰度物种所占权重

依次递增，Hill 多样性指数提供了一种评估群落多

样性的概念框架。由各检测方法反映的污水处理厂

微生物群落多样性(物种数目和 Shannon-Weaver 指

数)随其通量的增加而增加。通过高通量扩增子测序

(数万至数十万条序列/样品)，在活性污泥微生物中

能检测到数千至一万余个 OTU、数百种微生物属。 

稀释性曲线、Chao1和 ACE指数等表明现有检

测方法对城市污水处理厂微生物群落中各物种的

覆盖程度仍然不足。基于物种丰度分布曲线模型的

微生物群落多样性评估结果表明：对受低丰度物种

影响较大的多样性指数的评估不确定性较大，如物

种数目；对 Shannon-Weaver指数、特别是 Simpson

指数的评估较为精确，其是评价和比较微生物群落

分类学多样性的好手段。选用多样性指数时需兼顾

其对微生物群落信息的反映程度及其不确定性受

低丰度物种的影响。改善模型和加大取样深度有望

提高对微生物群落物种数目的评估精度。 

上述主要介绍的是表征微生物群落分类学多样

性的方法。为了更全面、科学地表征微生物群落的

多样性，除了考虑微生物群落的物种数目及丰度，

也应考虑物种的系统发育信息的亲疏关系，即系统

发育多样性，一些相关指数如 Faith’s Phylogenetic 

Diversity (PD)和PD whole tree等在污水处理系统微

生物群落研究中已初见应用[23,42]。此外，微生物群

落的功能多样性也是其重要特征。少数研究采用一

种新型工具——高通量功能基因芯片GeoChip对活

性污泥微生物群落展开了调查，检测到了数万个参

与碳、氮、磷循环等过程的功能基因，并采用 α多

样性指数对微生物群落功能基因多样性进行了表

征[43-45]。这为复杂环境微生物群落功能多样性的认

识提供了新型途径，后期数学方法的发展将进一步

促进对微生物群落功能多样性的认识。 
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