
微生物学通报 Oct. 20, 2024, 51(10): 3927−3938 
Microbiology China DOI: 10.13344/j.microbiol.china.240101 
http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn  Copyright ©2024 Microbiology China All Rights Reserved 

                           

资助项目：国家重点研发计划(2022YFE0120300) 
This work was supported by the National Key Research and Development Program of China (2022YFE0120300). 
*Corresponding author. E-mail: ayhu@iue.ac.cn 
Received: 2024-02-03; Accepted: 2024-04-23; Published online: 2024-06-04 

研究报告 

活性污泥微生物泛化种和特化种的构建机制与进化

速率 

彭景 1,2，张兰平 1,2，BOB Adyari1,2，廖明宇 1,3，曹美仙 1,2，于昌平 1，胡安谊*1,2 

1 中国科学院城市环境研究所 城市污染物转化重点实验室，福建 厦门 361021 
2 中国科学院大学，北京 100049 
3 福建农林大学资源与环境学院，福建 福州 350002 
 

彭景, 张兰平, BOB Adyari, 廖明宇, 曹美仙, 于昌平, 胡安谊. 活性污泥微生物泛化种和特化种的构建机制与进化速率[J]. 

微生物学通报, 2024, 51(10): 3927-3938. 
PENG Jing, ZHANG Lanping, BOB Adyari, LIAO Mingyu, CAO Meixian, YU Changping, HU Anyi. Assembly mechanisms and 
evolutionary rates of microbial generalists and specialists in activated sludge[J]. Microbiology China, 2024, 51(10): 3927-3938. 

摘  要：【背景】活性污泥中细菌和微型真核生物在污水处理中扮演了重要角色，然而目前对其泛

化种和特化种的研究尚不充分。【目的】分析活性污泥中微生物泛化种和特化种的结构与环境因子

相关性，研究其群落构建机制、进化速率和多样化潜力。【方法】以中国东南沿海某地污水厂中活

性污泥微生物群落为研究对象，利用扩增子测序技术和多元统计技术分析了泛化种和特化种的结

构 特 征 ， 并 通 过 基 于 系 统 发 育 分 箱 的 零 模 型 (infer community assembly mechanisms by 
phylogenetic-bin-based null model analysis, iCAMP)和二分成种与灭绝(binary-state speciation and 
extinction, BiSSE)模型分别研究了其构建机制及进化速率。【结果】细菌泛化种和特化种与电导率、

NH4
+-N 和 NO2

–-N 显著相关，而总氮(total nitrogen, TN)是影响微型真核生物泛化种和特化种的关键

因子。此外，电导率和 NO2
–-N 对微型真核生物特化种也有着重要影响。以漂变和扩散限制为主的

随机作用是影响上述群落的主要生态学机制(泛化种大于特化种)，并且对微型真核生物的影响更

强。相较于微型真核生物，细菌具有较高的成种速率、多样化潜力及较低的灭绝速率；相较于泛

化种，特化种具有较高的成种速率、灭绝速率和多样化潜力。【结论】NH4
+-N、NO2

–-N 和电导率

是影响细菌泛化种、细菌特化种和微型真核生物特化种的重要环境因子。泛化种和特化种主要受

漂变和扩散限制的影响，其成种速率存在差异。 
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Abstract: [Background] The bacterial and microeukaryotic communities in activated sludge 
(AS) play crucial roles in wastewater treatment. However, limited information is available 
regarding the microbial generalists and specialists in AS. [Objective] Aims to study the 
relationships between environmental factors and AS microbial generalists and specialists, and 
explore the community assembly mechanisms, evolutionary rates, and diversification potential of 
AS microbial generalists and specialists. [Methods] Amplicon sequencing and multivariate 
statistical analysis were employed to explore the community structures of AS microbial 
generalists and specialists from wastewater treatment plants located in the southeastern coastal 
region of China. Additionally, the infer community assembly mechanisms by 
phylogenetic-bin-based null model analysis (iCAMP) was conducted to explore the assembly 
mechanisms of those groups, while the evolutionary rates were assessed by the binary-state 
speciation and extinction (BiSSE) model. [Results] The community structures of bacterial 
generalists and specialists were significantly correlated with electrical conductivity, ammonia 
nitrogen, and nitrite nitrogen, while the total nitrogen was the primary factor influencing the 
community structures of the microeukaryotic generalists and specialists. However, electrical 
conductivity and nitrite nitrogen played major roles in shaping the microeukaryotic specialists. 
Stochastic processes played a dominant role in the community assembly of both bacteria and 
microeukaryotes in AS, especially for the generalists than the specialists as well as for the 
microeukaryotes than the bacteria. Bacteria exhibited higher speciation rates and lower extinction 
rates than microeukaryotes, which suggested higher diversification potential. The specialists 
exhibited higher speciation rates, extinction rates, and diversification potential than the 
generalists. [Conclusion] Ammonia nitrogen, nitrite nitrogen, and electrical conductivity were 
significant environmental factors influencing the community structures of bacterial generalists 
and specialists, and microeukaryotic specialists. Stochastic processes mainly drove the 
community assembly of the generalists and specialists. Moreover, the AS generalists and 
specialists exhibited different speciation rates. 
Keywords: activated sludge; microbial generalists and specialists; community assembly; 
speciation rate 
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活性污泥中微生物主要由细菌、古菌、微型

真核生物(真菌、藻类、原生动物和后生动物)和
病毒等组成，其在污水处理过程(脱氮除磷等)中
起着关键作用[1-2]。根据微生物的生态位宽度和分

布情况可将其划分为泛化种(generalist)和特化种

(specialist)等：泛化种具有广泛的生态位宽度，出

现在大多数生境中；特化种由于其环境耐受性较

窄，局限于特定生境中[3]。Cavalcante 等[4]的研究

表明，泛化种较强的环境适应性和扩散能力可能

导致其功能同质化。活性污泥中的微生物对污水

处理厂(wastewater treatment plants, WWTPs)的稳

定运行至关重要，深入研究上述微生物泛化种和

特化种有助于制定合理的“微生物资源管理”策
略[5]。但目前关于上述类群的相关研究尚显不足，

对其群落构建、成种速率的认识仍有待加强。 
以往研究表明，微生物群落主要受确定性

过程(均质选择和异质选择)和随机过程(均质扩

散、异质扩散和漂变)的共同调控[6-7]。其中微生

物关键类群(如泛化种和特化种)通常具有不同

的群落构建机制[5,8]。Hou 等[5]认为泛化种和特

化种分别主要受随机作用和确定性作用的影

响；而 Zuo 等[8]揭示随机作用主导了上述群落

的构建过程。因此，确定性作用和随机作用如

何影响泛化种和特化种的构建机制目前尚无定

论[3]。此外，进化过程近年来也备受关注，其

主要通过成种和灭绝这两个过程之间的动态平

衡来维持不同微生物类群的多样性[9]。Xu 等[10]

认为泛化种能快速演变为特化种并具有高休眠

潜力；而 He 等[9]揭示特化种有助于缓解环境过

滤对物种多样化的负面影响。因此，研究泛化种

和特化种的构建机制及进化过程具有重要意义。 
本研究以中国东南沿海某地 7 个市政污水

处理厂活性污泥为研究对象，采用 16S 和 18S 
rRNA 基因扩增子测序、多元统计技术、基于系

统发育分箱的零模型(infer community assembly 

mechanisms by phylogenetic-bin-based null 
model analysis, iCAMP) 及 二 分成种 与 灭 绝

(binary-state speciation and extinction, BiSSE)模
型开展分析，研究了活性污泥微生物泛化种和

特化种的种群结构及其与环境因子的关联，探

讨了其构建机制、进化速率和多样化潜力，以

期加强对活性污泥微生物关键类群多样性形成

和维持机制的认识。 

1  材料与方法 
1.1  研究区域概述 

本研究选取了中国东南沿海某地的 7个污水

厂，于 2020 年 6 月 3 日、6 月 5 日和 6 月 8 日共

采集了 21 份活性污泥样品。将样品于 4 ℃冷藏

暂存，并于 4 h 内转移至实验室，污泥样品在

8 000×g 离心 15 min 后浓缩，储存在–80 ℃直至

DNA 提取。 

1.2  主要试剂和仪器 
FastDNA® SPIN Kit for Soil，凯杰企业管理

(上海)有限公司。WTW multi 3630 多参数水质

分析仪，赛莱默分析仪器有限公司；超微量紫

外分光光度计 NanoDrop ND-1000，上海元析仪

器有限公司；TOC-VCPH 总有机碳/总氮分析

仪，山东霍尔德电子科技有限公司；COD 快速

分析仪，北京连华永兴科技发展有限公司。 

1.3  理化参数的测定 
利用 WTW multi 3630 多参数水质分析仪

现场测定了污泥样品的理化参数，包括温度

(temperature, Temp)、溶解氧(dissolved oxygen, 
DO)、电导率(electrical conductivity, EC)和 pH。

采用微板法测定了总氮(total nitrogen, TN)、总

磷(total phosphorus, TP)、氨氮(ammonia nitrogen, 
NH4

+-N)、亚硝酸盐氮(nitrite nitrogen, NO2
–-N)，

硝酸盐氮 (nitrate nitrogen, NO3
–-N)和磷酸盐

(phosphate phosphorus, PO4
3–-P)含量 [11]。通过
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COD 快速分析仪测定了化学需氧量(chemical 
oxygen demand, COD)，通过 TOC-VCPH 总有

机碳/总氮分析仪测定了溶解有机碳[12]。活性污

泥性能由 COD、营养盐(TN 和 TP)和 NH4
+-N 的

去除率(removal rate)评估，公式[13]如下： 
Removal rate=(Xcon(inf)–Xcon(eff))/Xcon(inf)   (1) 
式(1)中，removal rate 为去除率，无量纲；Xcon

为 COD、TN、TP 或 NH4
+-N 的浓度，mg/L；inf

为进水；eff 为出水。 

1.4  DNA 提取、扩增子测序和分析 
使用 FastDNA® SPIN Kit for Soil 提取样品基

因组的 DNA[14]。通过 515F (5′-GTGYCAGCMG 
CCGCGGTA-3′)和 907R (5′-CCGYCAATTYMT 
TTRAGTTT-3′)对 16S rRNA 基因的 V4–V5 高变

区进行 PCR 扩增[14]。通过 565F (5′-CCAGCAS 
CYGCGGTAATTCC-3′)和 981R (5′-ACTTTCGT 
TCTTGATYRATGA-3′)对 18S rRNA 基因的 V4
高变区进行 PCR 扩增[15]。将 PCR 产物纯化后，

采用 Illumina HiSeq 4000 平台利用双端法

(2×250 bp)进行测序。16S rRNA 和 18S rRNA 基

因的原始序列数据已上传在 NCBI SRA 数据库

中 ， 项 目 编 号 分 别 为 PRJNA1116329 和

PRJNA1116334。通过 LotuS2 v2.24 的默认设置

对原始 rRNA 基因双端 reads 进行了质控和组

装；使用 DADA2 v1.16.0 将具有 100%相似性的

OTU 聚类为扩增子序列变体(amplicon sequence 
variant, ASV)[16]。使用核糖体数据库(Ribosomal 
Database Project, RDP) 的 物 种 分 类 器 (RDP 
classifier)对每个 ASV 进行分类注释，细菌和微

型真核生物的注释数据库分别为 SLV 和 PR2。 

1.5  泛化种和特化种的鉴定 
在 R v4.3.0 环境下，使用“EcolUtils”R 包计

算 3 种生境特化指数(包括 Levins 的生态位宽

度、Shannon 多样性和出现频率)来鉴定泛化种和

特化种[17]。首先对生境特化指数进行了 1 000 次

显著性检验。根据观察到的生境特化指数依据

高或低于 95%的置信区间，将细菌和微型真核

生物 ASV 分别鉴定为泛化种或特化种[18]。在所

有 3 种生境特化指数分布前 10%的泛化种 ASV
被进一步定义为严格生境泛化种 ASV，而具有

50 个以上 reads 的特化种 ASV 被定义为严格生

境特化种[19]，最后选择严格生境泛化种和特化

种进行后续分析。 

1.6  微生物群落构建的分析 
微生物群落构建的分析主要包括对 5 个生

态过程(均质选择、异质选择、均质扩散、扩散

限制和漂变 )的相对贡献的分析。使用 R 包

“iCAMP”软件包[20]定量评估了上述过程的相对

重要性。首先，根据系统发育关系将微生物类群

划分为不同 bins。其次，对每个 bin 进行零模型

分析，利用网络关联指数(beta net relatedness 
index, βNRI)及Raup-Crick指数(Bray-Curtis-based 
Raup-Crick metrics, RCbray)共同鉴别不同生态过

程：βNRI<–1.96 和 βNRI>1.96 分别视为均质选择

和异质选择；当|βNRI|≤1.96 时：若 RCbray<–0.95，
则为均质扩散；若 RCbray>0.95，则为扩散限制；

若|RCbray|≤0.95，则为漂变。最后，对每个 bin
重复上述分析，计算每个 bin 的相对丰度并加权

汇总作为所有 bins 中单个生态过程的分数，从

而估计单个过程在整体群落级别的相对贡献率。 

1.7  微生物群落进化特征分析 
通过 R 包“diversitree”包进行 BiSSE 模型分

析[21]。第一次模拟，使用“starting. point. bisse”

函数设定模拟的起始点，对泛化种和特化种设

定相同的成种速率和灭绝速率，计算出模拟的

起始点速率。第二次模拟，以起始点速率为初

始速率，并通过“find. mle”函数应用最大似然法

计算进化速率参数。然后通过方差分析(analysis 

of variance, ANOVA)来测试两轮模拟的结果是

否存在显著差异。随后执行 1 000 次的 Markov 
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Chain Monte Carlo (MCMC)模拟来提高参数预

测的稳定性。此外，考虑到成种速率和转化速

率对微生物多样化的正向贡献，以及灭绝速率

对微生物多样化的负向贡献，利用公式(2)计算

多样化潜力(diversification potential, DP)[9]： 
DP=λ+t–μ                             (2) 
式(2)中，DP 为多样化潜力，无量纲；λ为成种速

率，无量纲；t 为转化速率，无量纲；μ为灭绝速

率，无量纲。 

1.8  统计分析 
基于 Bray-Curtis 距离矩阵，利用主坐标分

析(principal coordinates analysis, PCoA)对微生

物群落的 β-多样性进行了分析。利用置换多元

方差分析 (permutational multivariate analysis 
of variance, PERMANOVA, 又称 Adonis test)
揭示了不同污水厂污泥微生物群落的差异。通

过 Mantel test 检验了微生物群落组成和环境因

子的相关性。使用 R 包 “phyloseq” “vegan” 
“ggplot2” “linkET”软件包进行了统计分析与图

形可视化。 

2  结果与分析 
2.1  泛化种和特化种的组成变化 

总体上，从 21 份污泥样品中共获取 7 213 个

细菌 ASVs 和 4 334 个微型真核生物 ASVs。在

细菌中，共鉴定出 193 个泛化种 ASVs (2.7%)和
617 个特化种 ASVs (8.6%)；在微型真核生物中，

共鉴定出 119 个泛化种 ASVs (2.7%)和 333 个特

化种 ASVs (7.7%)。PCoA 分析及 Adonis 检验

结果(R2≥0.5, P<0.001)表明，不同污水厂的活性

污泥细菌和微型真核生物整体群落、泛化种和

特化种根据其来源聚类(图 1 和表 1)。 
 

 

 
 

图 1  活性污泥微生物整体群落、泛化种和特化种的主坐标分析   A：细菌. B：微型真核生物；W1–W7：
7 个污水厂 
Figure 1  Principal coordinates analysis of the whole communities, generalists and specialists of the 
microbiome in the activated sludge. A: Bacteria. B: Microeukaryote; W1–W7: seven wastewater treatment 
plants. 
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分类注释结果表明，泛化种和特化种的优势

类群有着明显不同(图 2)。变形菌门(Proteobacteria, 
32.3%)和厚壁菌门(Firmicutes, 27.2%)是细菌泛

化种的优势门，而绿弯菌门(Chloroflexi, 22.5%)、
伊纳维杆菌门(Ignavibacteriae, 20.8%)和变形菌

门(Proteobacteria, 17.6%)在细菌特化种的相对

丰度较高。后鞭毛生物(Opisthokonta, 62.4%)和
古质体(Archaeplastida, 25.1%)是微型真核生物

泛化种的优势类群，而囊泡虫类 (Alveolata, 

73.6%)在微型真核生物特化种的相对丰度较高。 

2.2  泛化种和特化种与环境因子的相关性 
Spearman 相关分析结果显示，NO2

–-N 与

NH4
+-N，以及 TN 与 NO3

–-N 之间均呈显著正相

关(P<0.01)，温度和 NH4
+-N 去除率呈显著正相

关(P<0.05, 图 3)。Mantel test 结果表明，EC、

NH4
+-N 和 NO2

–-N 是影响活性污泥细菌整体群

落、泛化种和特化种的主要因素(P<0.05)，而上

述细菌类群与 NH4
+-N 去除率有着显著关联 

 
表 1  活性污泥微生物群落结构的 Adonis 检验 
Table1  Significance tests of the microbial community structures of the activated sludge by using Adonis test 
域 Domain 分组 Group 因子 Factor Adonis (R2) Adonis (P) 
细菌 
Bacteria 

整体 Whole communities 采样点 Sites 
采样点 Sites 
采样点 Sites 
采样点 Sites 
采样点 Sites 
采样点 Sites 

0.704 <0.001 
泛化种 Generalists 0.524 <0.001 
特化种 Specialists 0.676 <0.001 

微型真核生物 
Microeukaryote 

整体 Whole communities 0.704 <0.001 
泛化种 Generalists 0.524 <0.001 
特化种 Specialists 0.676 <0.001 

 

 
 
图 2  活性污泥微生物整体群落、泛化种和特化种的相对丰度   A：细菌，门水平. B：微型真核生物，

超类群水平 
Figure 2  Relative abundance of the whole communities, generalists and specialists of the microbiome in the 
activated sludge. A: Bacteria, phylum level. B: Microeukaryote, supergroup level. 
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图 3  活性污泥微生物群落与环境因子的关联   A：细菌. B：微型真核生物. COD_remov：COD 去除

率，NH4
+-N_remov：NH+ 

4 -N 去除率，TN_remov：TN 去除率，TP_remov：TP 去除率；矩形的颜色代表生

物与非生物环境影响因子之间的相关关系(基于 Spearman 相关系数)；使用 Mantel test 检验微生物群落结构

与环境因子之间的相关性，连线的宽度代表了 Mantel’s R 的大小，线条颜色代表了 Mantel’s P 的大小 
Figure 3  Correlations between the microbial communities and environmental factors in the activated sludge. A: 
Bacteria. B: Microeukaryote. COD_remov; COD removal rate, NH4

+-N_remov: NH4
+-N removal rate; 

TN_remov: TN removal rate, TP_remov: TP removal rate; The color of the rectangle represents the correlation 
between biotic and abiotic environmental factors (based on the Spearman correlation coefficient); Mantel test was 
used to examine the correlations between the microbial communities and environmental factors. The width of the 
line represents the size of the Mantel’s R, and the color of the line represents the size of the Mantel’s P. 
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(P<0.01)。对于活性污泥微型真核生物群落，TN
是影响其整体类群、泛化种和特化种的关键因子

(P<0.05)；而 EC 和 NO2
–-N 对其特化种有着显著

影响 (EC: R=0.228, P<0.05; NO2
–-N: R=0.454, 

P<0.01)。此外，整体微型真核生物及其特化种

与 NH4
+-N 去除率有着显著关联(P<0.01)。 

2.3  泛化种和特化种的构建过程 
iCAMP 结果表明，随机作用主导了细菌和

微型真核生物的群落构建，并且该作用对微型

真核生物的影响大于细菌，对泛化种的影响大

于特化种(图 4)。深入分析表明，随机作用中的

扩散限制对细菌泛化种的影响较强(77.7%)，而

漂变对特化种的影响较强(44.6%)；确定性作用

中的均质选择对特化种的影响较大(14.7%)，而

异质选择对泛化种的影响较大(5.0%)。对于微

型真核生物群落，随机过程中的扩散限制是主

导整体群落的构建机制(58.4%)，而漂变对泛化

种(70.6%)和特化种(70.1%)影响较强。 

2.4  泛化种和特化种之间的进化转变 
BiSSE 模型结果表明，细菌和微型真核生

物特化种的成种速率(2.004 和 1.612)均显著高

于泛化种(0.004 和 0.010)，且特化种的灭绝速率

(0.014 和 0.025)稍高于泛化种(0.010 和 0.015) 
(图 5)。细菌泛化种转化为特化种的速率(4.388) 

 

 
 
图 4  活性污泥细菌和微型真核生物的群落构建过程   A、B：细菌和微型真核生物的不同生态过程的

相对比例；C、D：细菌和微型真核生物在群落构建过程中随机性和确定性的相对比例 
Figure 4  Community assembly processes of the bacterial and microeukaryotic communities of the activated 
sludge. A, B: The relative proportions of ecological processes among bacteria and microeukaryotes; C, D: 
The relative contributions of stochastic and deterministic factors in the community assembly processes of 
bacteria and microeukaryotes. 
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图 5  基于二分成种与灭绝模型估算活性污泥微生物泛化种和特化种的进化特征   A：细菌. B：微型

真核生物. 箭头宽度表示相对速率大小 
Figure 5  Estimation of evolutionary characteristics for the microbial generalists and specialists based on the 
binary-state speciation and extinction model. A: Bacteria. B: Microeukaryote. The width of the arrow 
represents the relative speed size. 
 
稍高于反向转化速率(3.621)，而微型真核生物泛

化种与特化种之间的转换速率相当。细菌和微型

真核生物泛化种的灭绝速率约是其成种速率的

2.5 倍。然而，特化种的成种速率和灭绝速率的

相对大小与泛化种相反：细菌特化种的成种速率

是灭绝速率的 145.7 倍，而微型真核生物则为

63.6 倍。上述结果表明，成种是特化种新物种的

主要形成方式。特化种的多样化潜力(DP)稍高于

泛化种，并且细菌的特化种与泛化种 DP 比

(DPs/DPg)为 1.76，稍高于微型真核生物(1.38)。 

3  讨论 

3.1  影响泛化种和特化种的重要环境因子 
本研究结果表明，EC、NH4

+-N 和 NO2
–-N

可能是共同影响活性污泥细菌泛化种和特化种

的关键环境因子，而微型真核生物则主要受 TN
影响。此外，NO2

–-N 与微型真核生物特化种也

有着显著关联(图 3)。NH4
+-N 的有效利用可能

影响着微生物的多样化过程[22]。一方面，氮是

微生物的关键营养物质，营养物质的缺乏可能

导致污泥膨胀及处理效率降低[23-24]；另一方面，

进水中 NH4
+-N 浓度过高可能会对污泥微生物

产生一定的毒害作用[25]。污水脱氮过程主要通

过硝化反应和反硝化反应协同完成，主要涉及

氨 氧 化 微 生 物 (ammonia-oxidizing microbe, 
AOM)、反硝化细菌(denitrifying bacteria, DNB)
等菌群。AOM 和 DNB 通过协同作用，助力污

水处理系统高效去除 NH4
+-N[26]。这与本文研究

结果一致，即活性污泥细菌群落组成与 NH4
+-N

去除率显著关联。与微型真核生物泛化种相比，

特化种由于其较窄的环境耐受性，因此更容易

受到环境参数的影响。Fan 等[27]的研究表明，

EC 可以反映生境中无机离子的情况，从而影响

微生物的代谢能力。微生物的核心代谢功能如

呼吸醌类和类异戊二烯的生物合成、糖酵解和

渗透物运输等可能会随着 EC 的变化而进行调

整[28]，进而导致微生物类群，如泛化种和特化

种的群落结构发生变化。 

3.2  泛化种与特化种形成的动态机制 
iCAMP 模型结果表明，随机作用是影响细

菌和微型真核生物群落的主要生态学机制，并

且对后者的影响更强(图 4)。由于微型真核生物
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的个体较大，扩散限制对其影响更强，从而导

致随机过程的影响较强。Chen 等[29]研究发现，

在亚热带河流-水库系统中，随机过程在微型真

核生物的群落构建中占主导作用。Huang 等[30]

的研究结果表明，在河口湿地土壤中，随机过

程主导了细菌和真菌的群落构建过程，细菌群

落主要通过均质扩散和扩散限制来调控，而真

菌群落主要受漂变的影响。对于泛化种和特化

种，由于前者相较于后者具有较宽阔的生态位

宽度，表现出较好的适应环境变化的能力，所

以受到环境选择的影响较小[8]，即泛化种的构

建过程表现出更强的随机性。然而，Al 等 [19]

的研究结果表明，微生物泛化种和特化种主要

由确定性过程驱动。这可能是由于不同生境(如
自然生境 vs.人工生境)环境条件等方面的差异

而导致的研究结果差异。 

3.3  泛化种和特化种的进化特征 
BiSSE 模型结果表明，相较于微型真核生

物，细菌具有较高的成种速率和较低的灭绝速

率，即细菌具有较高的多样化潜力(图 5)。物种

形成是物种多样化的最终驱动因素[9]。泛化种

具有较广阔的生态位宽度和较强的扩散能力，

这可能对成种过程产生较强的负向影响[31]，即

泛化种可能表现出较低的成种速率。其次，由

于特化种比泛化种更可能受到环境资源的限

制，导致其更容易受到生境破碎化等环境波动

的影响[32]，因此特化种可能会表现出较高的灭

绝速率。这与宏观生物学的观测结果一致。保护

生物学认为，在种群水平上自然生态系统中特化

种比泛化种更容易遭受灭绝[33]。由“黑皇后假说”
可知，泛化种在适宜环境中可能通过减少基因组

大小来减少代谢，成为本区域的特化种[34]，因

此泛化种可能更趋向于转化为特化种。这也说

明，在局部区域内，特化种在微生物进化中具

有更重要的作用。这对污水处理工艺具有一定

的潜在指导意义：通过特定来源(或特殊性能)
的污泥接种来补充特化菌种，可能可以提高特定

污染物的去除效率；通过改变工艺参数和操作条

件可以定向富集具有特定功能的特化种[35]。 
Zuo 等[8]和 Xu 等[10]的研究结果表明，泛化

种较特化种而言具有较高的成种速率和较低

的灭绝速率。这主要有以下 3 种原因：(1) 不
同研究对泛化种和特化种的定义不同。本研究

采用 3 种生态位宽度指数(Levins 生态位宽度、

Shannon 多样性和出现频率)相结合来鉴别，而

其他研究[8,10]的分类多仅基于物种的出现频率，

从而导致鉴定获得物种种类和数量不同。(2) 不
同研究的尺度不同，空间上可能具有区域、局

域到全球的差别；时间上也有单次、多次、季

节、多年等观测尺度的差别。(3) 研究对象范畴

不同：活性污泥含有丰富的营养物质、大量的

微生物，这更有利于新生态位的出现和物种更

替。上述差异均可能导致研究结果的差异。未

来研究可考虑从污水处理系统中采集时间序列

样品，以揭示泛化种和特化种的演替特征，进

而更全面地预测上述类群的演变规律。 

4  结论 
在活性污泥中，NH4

+-N、NO2
–-N 和 EC 是

影响细菌泛化种、细菌特化种和微型真核生物

特化种的重要环境因子，上述微生物类群与

NH4
+-N 去除率显著相关。iCAMP 模型结果表

明，随机过程是影响泛化种和特化种的主要生

态机制，其对泛化种的影响较大；相较于细菌

群落，随机作用对微型真核生物的主导性较强。

BiSSE 模型结果表明，特化种较泛化种具有较高

的成种速率和灭绝速率，并且两者在多样性维持

方面扮演了重要角色，其中细菌的作用更强。本

研究为认识活性污泥中泛化种和特化种的动态

变化和构建机制提供了一定的参考。 
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