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研究报告 

山西左云县采煤区人工湿地冬季沉积物细菌群落多样性 
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摘  要：【背景】人工湿地处理煤炭矿井废水效果显著，而关于人工湿地沉积物的细菌群落结构和特

征研究较少。【目的】阐明人工湿地净化采煤区废水的效应和细菌群落结构及特征。【方法】对山西

省左云县采煤区人工湿地不同采样点水质进行监测，利用高通量测序技术对人工湿地沉积物中细菌

16S rRNA 基因 V3−V4 区进行测序，分析沉积物中细菌群落组成。【结果】采煤区废水流经人工湿地

后水质得到有效改善，其中生化需氧量(Biochemical oxygen demand，BOD5)、化学需氧量(Chemical 

oxygen demand，CODCr)、总氮(Total nitrogen，TN)、总磷(Total phosphorus，TP)去除率分别达到 76.2%、

93.4%、73.4%和 99.3%；测序共获得 2 832 个操作分类单元(Operational taxonomic units，OTUs)，共

753 个属，分布于 51 个门的 150 个纲；4 个采样点中优势菌门为变形菌门(Proteobacteria，50%−64.7%)

和拟杆菌门(Bacteroidetes，15.8%−21.2%)，变形菌门中优势菌纲为 β-变形菌纲和 γ-变形菌纲，其中

M1、M2、M3 中富含氨氮氧化细菌的 β-变形菌纲和 γ-变形菌纲丰度最高；M4 沉积物细菌 OTU 最

多，多样性最高；沉积物特有优势菌属 Sulfurimonas、Sulfuricurvum 的相对丰度与 NH4
+-N 的含量显

著负相关，Azoarcus 菌属相对丰度与 TN 存在显著正相关，Novosphingobium 菌属相对丰度与 TP 含

量存在显著正相关。【结论】煤矿废水流经人工湿地可得到有效的净化，细菌多样性在人工湿地生态

功能中起到了决定作用。 

关键词：人工湿地沉积物，细菌群落，16S rRNA 基因多样性 
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Abstract: [Background] Although the coal mine wastewater treatment by constructed wetland has 
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succeeded remarkably, few studies can be found on the structure and function of microbial communities in 
constructed wetlands sediment. [Objective] The purpose of this study is to clarify the effect of constructed 
wetland on the coal mining wastewater treatment and the structure and function of microbial community. 
[Methods] The water quality at different sampling sites of constructed wetland in Zuoyun, Shanxi was 
monitored. Based on high throughput sequencing technology, V3−V4 region of the bacterial 16S rRNA 
gene in constructed wetlands sediment were sequenced. Then the composition of bacterial communities in 
sediment were analyzed. [Results] The quality of wastewater from coal mine was effectively improved 
after flowing through the constructed wetland. Removal efficiencies of biochemical oxygen demand 
(BOD5), chemical oxygen demand (CODCr), total nitrogen (TN) and total phosphorus (TP) in constructed 
wetlands were 76.2%, 93.4%, 73.4%, 99.3%, respectively. Illumina sequencing of 16S rRNA amplicons 
revealed that a total of 2 832 operational taxonomic units (OTUs) were detected. Sequence alignment 
results showed that a total of 51 bacterial phyla, 150 classes, and 753 genera were found. Among the     
4 sampling sites, the dominant bacteria phyla were Proteobacteria (50.0%−64.7%) and Bacteroidetes 
(15.8%−21.2%). The sampling sites of M1, M2, and M3 had the highest abundance of β-Proteobacteria 
and γ-Proteobacteria, which were rich in ammonia nitrogen oxidation bacteria. The sampling site of M4 
had the greatest number of bacterial OTUs with the highest diversity. There were significant positive 
correlations between the relative abundance of Azoarcus and contents of the TN, while significant negative 
correlations between the relative abundance of Sulfurimonas, Sulfuricurvum and the contents of NH4

+-N. 
Moreover, the relative abundance of Novosphingobium was also positively correlated with the contents of 
the TP. [Conclusion] The effective treatment of coal mine wastewater is achieved after flowing through 
constructed wetland, and bacterial diversity plays a decisive role in the ecological function of constructed 
wetland. 

Keywords: Sediment of constructed wetlands, Bacterial communities, 16S rRNA gene diversity 

随着经济和社会的发展，大量天然气、石油和

煤炭等自然资源被开采，开采过程产生的废水对生

态系统产生了较大污染。人工湿地通过模拟自然湿

地对废水进行自然净化，近年来应用逐渐广泛，已

成为控制污水生态工程的有效方法[1-4]。人工湿地生

态系统多由基质、生物和水体组成，其中湿地沉积

物是人工湿地生态系统的重要部分，也是水中污染

物质沉积的归宿地。沉积物中含有的大量微生物群

落可以对污染物进行转化和降解，使水质净化，尤

其是在有机氮迁移转化过程中作用重大[5-6]。大量研

究表明，人工湿地中的氮素多是通过微生物硝化和

反硝化作用去除，细菌数量和种类与水质净化能力

显著相关[7-9]。此外，沉积物微生物群落还可以作为

营养水平指示物，用于评价和监控湿地的系统生态

和群落营建。因此，对人工湿地沉积物中细菌种类

和功能进行深入研究，可以为构建高效人工湿地系

统提供参考。 

煤炭在国民经济的发展中具有十分重要的战

略意义，在一次性能源生产和消费结构中占比超过

60%，然而煤炭开采过程产生大量富含铁离子和悬

浮物的酸性矿井水，在排放过程中腐蚀设备和管

路，常引起河流湖泊的水质恶化、作物枯萎和土地

板结等问题。赵峰华等[10]和 Nordin 等[11]对煤矿酸

性矿井水及其沉淀物化学组成的发现，矿井水中硫

酸根和金属离子含量最高，危害最大。酸性水中含

有大量的 Fe2+和 Fe3+等离子，常导致周围生态系统

金属含量超标[8]。人工湿地在采矿废水的处理领域

中已有应用报道，废水经人工湿地净化和脱毒处理

后，可作为灌溉和工业用水，极具应用前景。曹优

明等[12]研究了菖蒲人工湿地对煤矿废水脱毒，发现

镉的去除率高于 86.23%。Kiiskila 等[13]证明人工湿

地系统能有效去除采矿废水中的硫酸盐和金属离

子。此外，可渗透性反应墙强化垂直流人工湿地对

氨氮、磷、化学需氧量(Chemical oxygen demand，

CODCr) 的 去 除 率 分 别 达 到 88.84% 、 96.08% 和

85.78%[14]。目前，人工湿地处理煤矿废水的相关研
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究主要集中在水处理的效果方面，关于其沉积物中细

菌群落结构及功能的研究较少。本文以山西左云县某

采煤区为例，研究了人工湿地对采煤区废水净化的作

用，分析了采煤区人工湿地河流沉积物中的细菌群落

结构和特征，以及细菌群落结构与环境因子的关系。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

1.1.1  样品采集 

采样地点为山西省左云县小京庄乡大南河人

工湿地，2016 年 11 月沿煤矿排水流经人工湿地上

下游关系，依次设置 4 个采样点，编号为 M1、M2、

M3、M4 (图 1)。湿地表层沉积物样本(3 cm−5 cm)

使用便携式柱状采泥器在采样点中心 10 m 范围内

采集，每个采样点采集 3−5 次，沉积物样品用无菌

袋封装，干冰运输，一部分样品−80 °C 冻存以备微

生物群落结构分析；一部分样品干燥研磨后过 200

目筛，用于理化指标分析，使用自制便携式采水器

采集上覆水样。 

1.1.2  主要试剂和仪器 

土壤 DNA 提取试剂盒，MOBIO Laboratories

公司；DNA 纯化回收试剂盒，Qiagen 公司。便携

式柱状采泥器，北京普雷德仪器设备有限公司；pH

计、电导率仪，上海仪电科学仪器股份有限公司；

双光束分光光度计，PerkinElmer 公司；连续流动分

析仪，Bran Luebbe 公司；PCR 仪，Bio-Rad 公司；

超微量蛋白质核酸分析仪，Thermo Fisher Scientific

公司。 

1.2  方法 

1.2.1  沉积物理化性质测定 

沉积物理化性质测定：pH 和电导率(Electrical 

conductivity，EC)使用 pH 计和电导率仪测定；化学

需氧量(CODCr)采用重铬酸盐法测定(GB/T11914- 

1989)，总氮(Total nitrogen，TN)采用凯氏定氮法测

定(GB/T11894-1989)，总磷(Total phosphorus，TP)

采用碱熔-钼锑抗分光光度法测定(GB/T11893-1989)，

铵态氮采用 2 mol/L 的 KCl 浸提后通过连续流动分

析仪测定，操作步骤均参考文献[15]进行。 

1.2.2  沉积物 DNA 提取 

沉积物 DNA 提取参照文献[16]，称取 0.5 g 左

右的沉积物，用土壤 DNA 试剂盒进行 DNA 提取，

3 次重复，使用超微量蛋白质核酸分析仪测定 DNA

浓度后−20 °C 中保存。 

 

 
 

图 1  大南河人工湿地采样点地理位置示意图 
Figure 1  The distribution of the sampling sites in Dananhe wetland 

Note: Geographical locations of the sampling stations: M1: 112°40′19.44″E, 39°46′39.87″N; M2: 112°39′56.1″E, 39°47′1.43″N; M3: 
112°39′49.51″E, 39°47′8.4″N; M4: 112°38′8.81″E, 39°48′21.23″N. 
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1.2.3  细菌多样性分析 

16S rRNA 基因的 V3−V4 区测序参考 Sun 等[17]

方法进行，正向引物：5′-ACTCCTACGGGAGGCAG 

CA-3′，反向引物：5′-GGACTACHVGGGTWTCTAA 

T-3′，PCR 产物纯化后送至北京百迈克有限公司使

用 Illumina HiSeq2500 平台进行高通量测序。 

1.2.4  测序数据分析 

测序得到的原始数据中筛选有效数据进行

OTU 聚类和物种分类分析。根据 OTU 聚类结果，

对每个 OTU 的代表序列做物种注释，得到对应的

物种信息和基于物种的丰度分布情况。对于代表性

的序列使用基于 RDP 分类器算法的 GreenGene 数

据库注释分类，基于 QIIME 计算样品 Shannon 指数、

辛普森指数(Simpson)、文库覆盖率(Coverage)和系

统发育距离，使用平均联动的非加权组平均法的聚

类分析方法(UPGMA)来解释距离矩阵构建系统发

育树，R 语言程序(2.15.3 版)绘制韦恩图。 

1.2.5  统计学分析 

采 用 SPSS 20.0 进 行 单 因 素 方 差 分 析

(ANOVA)，差异显著性水平通过最小显著差异法

(Least significant difference ， LSD) 进 行 检 验

(α=0.05)，不同优势菌属的相对丰度与理化性质间

进行 Pearson 相关性分析。 

2  结果与分析 

2.1  人工湿地沉积物理化性质 

4 个采样点的理化指标见表 1，各采样点沉积物

的理化性质差异较大。整体上看，上游指标偏高，经

过中游和下游，各项指标均下降。采煤区人工湿地沉

积物呈现弱酸性，pH 值为 6.61−6.75，位点间无明显

差异。总氮含量除 M4 外，总体偏高，其中 M1 最高，

为 6 051±0.7 mg/kg；M4 最低，为 1 259±0.6 mg/kg。

总含磷量在中上游含量较高，M2 处最高，为 

1.14±0.03 mg/kg；下游的 M4 最低，为 0.73±0.01 mg/kg。

EC、NO3
−-N、NH4

+-N 的分布与总氮和总磷含量分

布趋势相同，在上游、中游较高，在下游含量明显

较低。在河流生态系统中，营养源和污染物与水体

沉积物表层周期性交换有着主要的关系，人工湿地

对于 N、P 等污染物的降解作用十分明显。 

采煤区废水流经人工湿地后采样点水质明显

改善，理化指标从上游至下游逐渐趋于正常(表 2)。

通 过 湿 地 后 生 化 需 氧 量 (Biochemical oxygen 

demand，BOD5)、CODCr、TN、TP 去除率分别达

到 76.2%、93.4%、73.4%和 99.3%，悬浮物随着湿

地水流流向逐渐减少，而挥发酚和硫化物在采样点

间变化不大。 
 

表 1  采样位点沉积物理化性质 
Table 1  Physiochemical properties of soils from different sample 

Sample pH EC (μs/cm) 3NO -N (mg/kg) 4NH -N (mg/kg) TN (mg/kg) TP (mg/kg) 

M1 6.71±0.08a 1 020±20.12ab 0.69±0.01a 24.7±0.13A 6 051±0.7ab 0.86±0.01a 

M2 6.75±0.07a  980±17.58ab 0.56±0.01a 20.4±0.11A 5 488±0.3ab 1.14±0.03a 

M3 6.69±0.09a 1 100±14.65Ab  0.45±0.01A 20.5±0.12A  3 676±0.8AB 0.96±0.02a 

M4 6.68±0.07a 930±21.23aB 0.36±0.01A 11.0±0.11B  1 259±0.6AB  0.73±0.01A 

注：小写字母表示 P<0.05，大写字母表示 P<0.01. 
Note: Different lowercase letters indicate significant differences at P<0.05 and different capital letters indicate significant differences at 
P<0.01 within each column. 

 

表 2  不同采样点水质理化性质 
Table 2  Physio-chemical properties of waste water from samples 

Sample BOD5 (mg/L) CODCr (mg/L) Sulfide (mg/L) Volatile phenol (mg/L) Suspended solid (mg/L) TP (mg/L) TN (mg/L)

M1 2.1 363.0 0.005 0.000 47 459 2.070 20.00 

M2 8.3 319.0 0.038 0.000 30 255 0.342 19.10 

M3 9.1 191.0 0.013 0.000 36 284 0.168 12.30 

M4 0.5 29.9 <0.005 0.000 51 42 0.014 5.32 
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2.2  沉积物中的细菌群落结构 

2.2.1  沉积物细菌 OTU 聚类与多样性分析 

沉积物细菌多样性平台测序总共产生 221 169 条

16S rRNA 基因序列，平均读长 422 bp；基于相似度

大于 97%的序列划分为一个分类操作单元 OTU，从

4 个采样点的测序数据中共有 2 832 个 OTU，共发现  

753 个属的细菌，分布于 51 个门的 150 个纲。在     

4 个取样点中，共同 OTU 为 20.3%，前 3 个位点相

同 OTU 数量为 1 205，M1、M2 和 M3 细菌群落相

似性较强，其中 M1 与 M2 的相似性最高，为 49.6%；

M2 与 M3 的 OTU 的相似性达到 48%；与中、上游

的 3 个位点相比，M4 与 M3 的相似性较高(图 2)。 

不同位点沉积物细菌群落 α 多样性分析见表 3，测

序文库的覆盖率均在 99%以上，说明各个采样点的

测序结果完全可以代表样本的真实情况。从 OTU

数量来看，M3 的 OTU 数量最少，其次是 M1，

结合 ACE 指数、Shannon 指数和 Simpson 指数来 
 

 
 

图 2  人工湿地不同位点 OTU 韦恩图 
Figure 2  Venn diagram representing the distribution of 
OTUs in different samples 

看 M4 的物种多样性程度最好，反映出人工湿地

生态系统多样性得到恢复，对环境的耐受性增

加。M1 和 M2 的多样性指数低可能是因为煤矿

废水流经人工湿地时，N、P 等污染物含量较高

导致。 

2.2.2  不同位点沉积物细菌群落的主成分分析 

采 用 主 成 分 分 析 法 (Principal component 

analysis，PCA)研究了不同位点沉积物细菌群落结

构差异(图 3)。2 个主成分贡献率分别为 56.51%和

30.92%，从 PC2 轴上看，流经采样位点 M1、M2

位置位于 PC2 轴的正方向，M3 位于 PC2 轴的负方

向，随着废水流经人工湿地的距离，沉积物细菌群

落结构逐渐产生差异，这与 α 多样性的结果一致。 

2.2.3  不同位点沉积物细菌群落组成及相对丰度

分析 

依据分类学方法研究细菌群落结构变化表明，

流经区域的细菌群落组成和结构具有显著性差异， 

 

 
 

图 3  人工湿地不同采样点 PCA 分析 
Figure 3  PCA analysis of soil bacteria community under 
different samples 

 
表 3  α多样性指数统计 
Table 3  Soil bacterial diversity indexes of different samples 

Sample OTUs ACE index Chao1 index Simpson index Shannon index Coverage 

M1 1 609 1 795.606 1 1 775.214 4 0.012 2 5.631 3 0.993 2 

M2 1 745 1 955.526 5 1 791.404 4 0.008 4 5.802 9 0.993 2 

M3 1 554 1 811.892 6 1 830.470 9 0.011 9 5.540 2 0.992 2 

M4 1 846 1 940.272 0 1 942.073 9 0.005 0 6.526 8 0.993 6 
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采样点越接近，沉积物的细菌组成越相似。在门水

平 上 (>1%) ， M1 优 势 门 9 个 ， 变 形 菌 门

(Proteobacteria) (64.7%)、拟杆菌门(Bacteroidetes) 

(15.9%) 、 厚 壁 菌 门 (Firmicutes) (3.7%) 、

Parcubacteria (2.1%) 、 放 线 菌 门 (Actinobacteria) 

(1.9%)、蓝藻门(Cyanobacteria) (1.6%)、Spirochaetae 

(1.2%)、绿弯菌门(Chloroflexi) (1.2%)、迷踪菌门

(Elusimicrobia) (1.0%)。M2 优势门 9 个，变形菌门

(57.2%)、 拟 杆 菌 门 (19.6%) 、 厚 壁 菌 门 (5.7%)、

Saccharibacteria (3.6%) 、 放 线 菌 门 (1.8%) 、

Spirochaetae (1.6%) 、 Gracilibacteria (1.5%) 、

Parcubacteria (1.3%) 、 梭 杆 菌 门 (Fusobacteria) 

(1.0%)。M3 优势门 7 个，变形菌门(61.4%)、拟杆

菌门(21.2%)、厚壁菌门(6.8%)、放线菌门(1.3%)、

蓝 藻 门 (1.2%) 、 Spirochaetae (1.0%) 、 梭 杆 菌 门

(1.0%)。M4 优势门 11 个，变形菌门(49.6%)、拟杆

菌门(16.0%)、酸杆菌门(Acidobacteria) (7.5%)、绿

弯 菌 门 (5.5%) 、 芽 单 胞 菌 门 (Gemmatimonadetes) 

(2.4%)、厚壁菌门(2.4%)、Ignavibacteriae (2.0%)、

放 线 菌 门 (1.8%) 、 硝 化 螺 旋 菌 门 (Nitrospirae) 

(1.7%) 、 疣 微 菌 门 (Verrucomicrobia) (1.2%) 、

Parcubacteria (1.1%)。4 个采样点中变形菌门为绝

对优势菌门，相对丰度为 50%−64.7%，变形菌门的

相对丰度依次是 β-变形菌纲，γ-变形菌纲，δ-变形

菌纲，ε-变形菌纲，α-变形菌纲。在 M1、M2、M3

中富含氨氮氧化细菌的 β-变形菌纲和 γ-变形菌纲丰

度很高，β-变形菌纲达到 27%以上，γ-变形菌纲也

在 10%−15%之间，而在 M4 中两种菌群的相对丰度

只有 13.5%和 5%；δ-变形菌纲在 M4 丰度最高

(15%)，其他位点只有 8%左右的相对丰度，ε-变形

菌纲的相对丰度 M1 最少(2.3%)，M3 (9.4%)与 M4 

(10%)较多，α-变形菌纲相差不大(图 4)。 

4 个采样点相对丰度>1%的属共有 16 个(表

4)，主要是嗜氢菌属(Hydrogenophilus)、氢嗜胞菌

属(Hydrogenophaga)、弓形菌属(Arcobacter)和丛

毛 单 胞 菌 属 (Comamonadaceae) 、 拟 杆 菌 属

(Bacteroides)、土杆菌属(Geobacter)等。不同采样

点的细菌种类有一定的差异，采煤区废水流经人

工湿地后，嗜氢菌属(Hydrogenophilus)丰度趋于减

少 ， 但 在 M4 不 足 0.4% ， 氢 嗜 胞 菌 属

(Hydrogenophaga)也呈现出相应的变化趋势，占

比 降 到 了 0.2%； 在 中 上 游 区 Aquabacterium、

Uncultured_bacterium_f_Chromatiaceae、Bacteroides、

Uncultured Bacteroidetes bacterium、Flavobacterium、

Azoarcus、Thauera 和 Perlucidibaca 等 8 个属为特

有菌属，而在下游中 Sulfurimonas 和 Sulfuricurvum

为特有菌属，说明废水中有机污染物与沉积物细菌

群落结构紧密相关。 
 
 

 
 
 

图 4  不同采样点细菌的相对丰度(相对丰度>0.1%的门) 
Figure 4  Relative abundance of soil bacteria under different samples (Phyla relative abundance>0.1%) 
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表 4  不同采样点相对丰度>1%属的丰度 
Table 4  Relative abundance of soil bacteria under different samples 

Genus M1 (%) M2 (%) M3 (%) M4 (%) 

Hydrogenophaga 5.34 6.14 4.91 0.20 

Arcobacter 1.93 3.87 8.47 1.12 

Uncultured_bacterium_f_Hydrogenophilaceae 8.24 4.52 2.19 0.39 

Uncultured_bacterium_f_Comamonadaceae 3.89 4.23 4.36 1.03 

Bacteroides 1.15 2.15 4.14 0.11 

Uncultured_Bacteroidetes_bacterium 2.31 0.86 2.93 0.11 

Geobacter 0.76 2.57 0.95 1.83 

Flavobacterium 1.72 1.87 1.87 0.59 

Azoarcus 1.47 1.71 2.25 0.08 

Uncultured_bacterium_p_Saccharibacteria 0.50 3.52 0.76 0.29 

Aquabacterium 2.02 0.78 2.20 0.02 

Sulfurimonas 0.07 0.31 0.28 4.25 

Sulfuricurvum 0.15 0.43 0.23 3.69 

Perlucidibaca 2.03 0.39 1.76 0.00 

Thauera 1.53 1.57 0.97 0.09 

Uncultured_bacterium_f_Chromatiaceae 2.25 1.63 0.20 0.00 

 
 

2.2.4  采煤区废水对人工湿地沉积物细菌群落结

构的影响 

构建的门水平丰度相似性热图可以直观地展

示不同采样点的细菌群落构成差异(图 5)。M1 处

Miscellaneous_Euryarchaeotic_Group、Parcubacteria、

WS6 等，M2 处 Saccharibacteria 与 Gracilibacteria，

M3 处 Cloacimonetes，M4 差异性细菌门则最多，

有疣微菌门、芽单胞菌门、Ignavibacteriae 等菌门，

充分说明 M4 的多样性最高，与 α-多样性分析数据

结果一致。在属水平上 M1 特有 Dokdonella、

Gelidibacter、Olsenella、Uncultured_ euryarchaeote、

Aequorivita 、 Clostridium_sensu_stricto_3 、

Vulgatibacter 和 Uncultured_bacterium_c_Pla3_ 

lineage。此外，不同采样点还存在利于环境净化的

特殊细菌，比如 M1 含有污水处理与生物修复方面

具有重要应用价值的盐单胞菌属(Halomonas)；M2

中含有可利用多种有机化合物作碳源、可以降解芳

香族化合物的 Novosphingobium 菌属；M3 含有可

降解有机物的 Alkanindiges 菌属；一些水生态系统

特有的菌类，如可降解多环芳烃及六六六异构体的

Sphingomonas 菌属在 M4 中存在。 

2.2.5  细菌群落与环境相关性 

不同采样地点沉积物细菌种类和分布均有差

异，环境是造成这种差异的原因所在，因此进一步

研究了细菌群落与采样位点沉积物理化性质的相

关性。结果表明沉积物的理化指标中 pH、TN、TP、

EC、NO3
−-N 和 NH4

+-N 的分布均对细菌群落的构

成 有 一 定 影 响 ， 效 应 值 应 是 TN>EC>NO3
−-N> 

NH4
+-N>TP>pH (表 5)。其中 Uncultured_bacterium_ 

f_Hydrogenophilaceae 和 Pseudarthrobacter 菌属细

菌的相对丰度与 NO3
−-N 的含量极显著正相关；

Uncultured_bacterium_f_Comamonadaceae 、

Azoarcus 、 Tolumonas 、 Sphingopyxis 、

Methyloversatilis、Algoriphagus、Bacteriovorax 和
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Simplicispira 菌属相对丰度与 TN 显著正相关，

Uncultured_Bacteroidetes_bacterium 、 Zoogloea 、

Aeromonas 、 Acinetobacter 、 Bacteriovorax 和

Vogesella 菌属细菌的相对丰度与 EC 的含量显著正

相关；Sulfurimonas、Sulfuricurvum 菌属相对丰度

与 NH4
+-N 的含量显著负相关，Thermomonas 菌属

细菌的相对丰度与 NH4
+-N 的含量显著正相关，

Rhodobacter 菌属细菌的相对丰度与 pH 值显著正

相关；Novosphingobium、Erysipelothrix 菌属相对

丰度与 TP 含量显著正相关。 

 
 

 
 
 

图 5  人工湿地不同位点细菌群落结构门水平聚类热图 
Figure 5  The samples heat map and cluster analysis 
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表 5  优势菌属与环境因子相关性 
Table 5  Correlation between environmental parameters and dominant genus of bacteria 

Dominant genus pH EC (μs/cm) 3NO -N (mg/kg) 4NH -N (mg/kg) TN (mg/kg) TP (mg/kg)

Uncultured_bacterium_f_Hydrogenophilaceae 
(2.2%–8.2%) 

0.520 0.207 0.996** 0.869 0.484 0.270 

Uncultured_bacterium_f_Comamonadaceae 
(1%–4.4%) 

0.579 0.753 0.635 0.889 0.955* 0.785 

Uncultured_Bacteroidetes_bacterium 
(0.1%–2.9%) 

−0.100 0.959* 0.425 0.754 0.898 0.196 

Azoarcus (0.8%–2.3%) 0.405 0.870 0.444 0.790 0.982* 0.728 

Sulfurimonas (0.07%–0.31%) −0.579 −0.716 −0.755 −0.955* −0.937 −0.711 

Sulfuricurvum (0.15%–3.7%) −0.546 −0.744 −0.739 −0.953* −0.950 −0.695 

Tolumonas (0.006%–1%) 0.317 0.913 0.409 0.774 0.988* 0.663 

Sphingopyxis (0.05%–0.67%) 0.366 0.872 0.326 0.702 0.959* 0.737 

Zoogloea (0.003%–1%) 0.004 0.994** 0.252 0.662 0.941 0.411 

Novosphingobium (0.14%–0.82%) 0.785 0.436 0.339 0.554 0.695 0.991**

Methyloversatilis (0.006%–0.8%) 0.074 0.945 0.529 0.842 0.954* 0.345 

Rhodobacter (0.12%–1%) 0.984* −0.034 0.463 0.438 0.346 0.921 

Algoriphagus (0.06%–0.78%) 0.277 0.927 0.368 0.747 0.983* 0.642 

Aeromonas (0.01%–0.4%) 0.000 0.963* 0.079 0.525 0.889 0.467 

Acinetobacter (0.003%–0.98%) 0.000 0.971* 0.107 0.549 0.900 0.459 

Bacteriovorax (0.23%–0.6%) 0.010 0.992** 0.348 0.729 0.953* 0.374 

Simplicispira (0.003%–0.53%) 0.287 0.888 0.632 0.915 0.984* 0.516 

Pseudarthrobacter (0.03%–0.6%) 0.651 0.297 0.991** 0.927 0.608 0.473 

Erysipelothrix (0.14%–0.49%) 0.858 0.186 0.245 0.376 0.479 0.987*

Thermomonas (0.06%–0.36%) 0.664 0.584 0.855 0.973* 0.857 0.697 

Vogesella (0.003%–0.32%) −0.166 0.969* 0.351 0.698 0.876 0.156 

注：*：P<0.05；**：P<0.01. 
Note: *: Correlation is significant at P<0.05 level; **: Correlation is significant at P<0.01 level. 
 

3  讨论 

山西省左云县作为国家优质动力煤基地之一，

煤炭能源输出大，产生的采煤废水却给可持续发展

带来挑战[18-19]，在实际的运行案例中，采煤废水流

经人工湿地后，BOD5、CODCr、TN、TP 都得到 

了有效的控制(表 2)。深入研究山西省左云县人工湿

地处理废水的效应和机制，有助于将人工湿地技术

进一步推广应用。目前人工湿地相关研究主要集中

在采矿废水的处理效果方面[20-21]，关于不同类型采

煤区人工湿地河流沉积物中细菌群落结构及其功 

能的研究较少。人工湿地水深较浅，促使沉积层物

质与水体物质交换频繁，进而影响微生物的多样

性。本研究结果表明，相邻取样点的细菌群落组成 

较为相似，人工湿地下游菌落组成的均匀度和丰富

度最高；营养通量的改变可能导致生态系统发生变

化，使得不同营养区的细菌群落组成各异；门水平

来看(>1%)，变形菌门、拟杆菌门、厚壁菌门、放

线菌门在 4 个采样点均属于优势菌门。Chen 等发现

城市污水人工湿地沉积物优势菌种以变形菌门、绿

弯菌门和放线菌门为主，所占比例接近 80%[22]，

Ma 等研究了中国钢铁工业集团 9 个焦化废水人工

湿 地 沉 积 物 细 菌 多 样 性 ， 发 现 变 形 菌 门 ( 平 均

76.14%)、拟杆菌门(平均 6.79%)、酸杆菌门(平均

4.32%)、厚壁菌门(平均 2.4%)、放线菌门(平均 2.35%)

为优势分布菌门。在研究的山西太原钢铁集团的焦

化废水人工湿地，尽管地理位置相近，但是其沉积
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物中变形菌门丰度占 90.38%，该人工湿地流入

CODCr 达到 4 000 mg/L，氨氮 300 mg/L[23]，远高于

本研究中人工湿地的流入指标，因此出现了门水平

种类丰度的偏差。根据 Hooper 等的生态系统功能

假说，湿地沉积物细菌多样性越高，生态系统功能

越强[24]，本研究中沉积物门水平的多样性也反映出

了人工湿地在处理采煤废水中的功能。变形菌门细

菌代谢与碳、氮和硫循环密切相关[25]，在硫酸盐和

硝酸盐共还原过程中起着重要的功能作用[26]。放线

菌门可利用难分解有机碳源，厚壁菌门在氮污染生

物修复中可以将上覆水的氮转移到沉积物中[27]。迷

踪菌门能将葡萄糖降解为乳酸、醋酸、氢和二氧化

碳，并能固定氮和分泌固氮酶[28]。M1 沉积物中的

变形菌门、迷踪菌门丰度最高，厚壁菌门丰度较高，

同时沉积物的 TN 含量最高，说明更多的氮可能参

与了氮的生物地球化学循环。Ignavibacteriae 细菌

是氨氧化污泥反应器废水处理系统中的主要类

群[29]，硝化螺旋菌门是推动亚硝化反应的重要微生

物，在多种厌氧氨氧化环境中被检测到[30]，在 M4

沉积物中均发现这两类菌群，结合 M4 的上覆水以

及沉积物 TN，说明二者参与了 M4 处氮元素的转

移。Saccharibacteria 菌门在好氧、硝酸盐还原和厌

氧条件下，对有机化合物和糖类化合物的降解有着

重要的作用[31]，Spirochaetae 能促进碳水化合物和

氨基酸发酵成醋酸盐、氢和二氧化碳[32]。疣微菌门

是酸性土壤中参与碳循环固碳作用的菌类[33]。芽单

胞菌门的某些纲具有分解有机碳的能力[34]。M2 沉

积物中发现 Saccharibacteria、Spirochaetae 菌门，

上 覆 水 CODCr 在 M2 处 下 降 12.1% ， 说 明

Saccharibacteria、Spirochaetae 菌门参与了碳化合物

的循环。而在 M3 沉积物中仅发现 Spirochaetae，从

上覆水的 CODCr 下降中来看，单一的 Spirochaetae

菌门更有利于 CODCr 的去除，M4 中发现的疣微菌

门、芽单胞菌门则参与了上覆水中碳固定，从而使

得整体采煤废水的 CODCr 去除率达到 93.4%。 

本研究 4 个采样点中变形菌门属绝对优势菌门

(49.6%−64.7%)，此结果与 Ansola 等在城市污水人

工湿地沉积物的研究相近，Ansola 等发现构成变形

菌门的主要纲除 α-变形菌纲、β-变形菌纲、δ-变形

菌纲、γ-变形菌纲、ɛ-变形菌纲外还存在少量的 θ-

变形菌纲[35]，本研究中未发现有 θ-变形菌纲，这可

能是由于废水来源的差异，环境参数的不同而使得

人工湿地沉积物细菌主要纲组成产生差异。在 4 个

采样点中 α-变形菌纲丰度差别不大，α-变形菌纲菌

属具有适应其生境的生理特性，与整个人工湿地中

上游的高营养度相关。在 M1、M2、M3 中 β-变形

菌纲丰度达到 27%以上，β-变形菌纲菌属能够耐受

高盐生境，可降解烃类芳香族类化合物，参与氮循

环。在 M4 中 δ-变形菌纲丰度最高(15%)，δ-变形菌

纲丰度与盐度相关，在化能自养的代谢过程中还原

硫酸盐升高生境的 pH 值，M4 中虽然其丰度高，但

是其硫化物浓度低，相应的生境 pH 值差别也不显

著(表 2)。丰度与盐度也存在相关性，只不过与 δ-

变形菌纲菌属生态功能却相反，在 M1、M2、M3

中 γ-变形菌纲丰度在 10%−15%之间，可以通过硫

化物的代谢而降低生境的 pH 值。尽管利用高通量

测序技术对不同采样点沉积物细菌 16S rRNA 基因

测序存在过高估微生物多样性的可能[17]，但实验结

果能从整体上反映生态系统的结构和多样性。 

特定的环境更适合特定的菌群生存，环境相似

的条件下菌群结构也较为相似。有学者发现总碳含

量[36]、沉积物的粒径[37]、溶解氧[38]以及温度被认为

是表层沉积物中微生物群落结构的重要环境驱动

者[39-41]。研究发现 Sulfurimonas、Sulfuricurvum 菌

属细菌的相对丰度与 NH4
+-N 含量存在显著的负相

关关系，在 M1、M2、M3 的相对丰度较低，在 M4

处超过 4%，两者是 ɛ-变形菌纲中的细菌属，以还

原硝酸盐并能将硫化物氧化为单质硫等无毒形式

的硫，进而减少和缓解因硫化物引起的酸化及腐

蚀。在氮素循环中，固氮菌属中的 Azoarcus 菌属广

泛存在于受污染水中，参与污染物的降解。在 M1、

M2、M3 的相对丰度都超过 1.5%，其相对丰度与

TN 存在显著的正相关关系。人工湿地中细菌的组
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成及其功能性是湿地系统运行关键[42-43]，从细菌

群落结构的丰度来看，采煤区废水流经人工湿地

时会对细菌的种群数量产生影响，但是随着人工

湿地的细菌生态功能，其生物群落的多样性还可

以重新建立。 

4  结论 

(1) 采煤废水流经人工湿地后水质明显改善，

BOD5、CODCr、TN、TP 得到了有效的去除；悬浮

物随着湿地水流流向逐渐减少，挥发酚和硫化物在

采样点间变化不大。 

(2) 在人工湿地沉积物分析中，不同采样点沉

积物中细菌群落组成和多样性存在差异，相邻取样

点的细菌群落组成较为相似，营养通量是不同营养

区的细菌群落组成各异的主要原因。 
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