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摘要：【目的】为探究生物滞留系统干湿交替下环境因子对氮素功能微生物群落的影响。【方法】应用高

通量测序技术(Illumina MiSeq PE300)，并以 amoA 和 nirS 功能基因为分子标记，对无植物型和植物型生

物滞留系统在干湿交替下不同土壤空间位置(种植层、淹没层)的硝化和反硝化细菌的多样性和群落结构

进行研究，并对微生物群落与环境因子的相互关系进行相关性分析。【结果】微生物种群的功能基因存

在显著的空间差异，相比淹没层，种植层的功能细菌更丰富。种植层的 OTUs 高于淹没层，而进水再湿

润促使两种功能基因在种植层和淹没层的 OTUs 占比差异性增大。群落组成分析表明，amoA 型硝化细

菌和 nirS 型反硝化细菌的优势细菌门均为变形菌门(Proteobacteria)。虽然植物根系对氮素功能微生物的

多样性指数影响不显著，但在属水平上，植物系统种植层的反硝化菌群种类高于淹没层，而无植物系统

则刚好相反。CCA/RDA 分析表明，土壤空间位置是影响硝化和反硝化菌群结构的最重要环境因子。【结

论】本研究证实干湿交替运行下生物滞留系统中的氮素功能微生物群落受土壤空间位置、水分含量和植

物根系的共同调控，其机制有待进一步研究。 
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雨水生物滞留系统由植物、土壤、微生物等

多介质组成，降雨径流中的氮素进入系统后，经

过一系列与多介质相关的生物地球化学过程而逐

渐存储和衰减。在氮素的生物地球化学循环过程

中，生物转化比非生物转化更重要，微生物是氮

循环的驱动引擎，一方面使氮循环不被中断，另

一方面维持生态系统的氮素平衡[1]。生物过程涉及

同化、氨化、硝化、反硝化、厌氧氨氧化、硝酸

盐异化还原成铵(DNRA)和固氮等作用[2–3]，而固

氮、氨化、硝化和反硝化作用是氮循环的 4 个主
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要过程，均由微生物所驱动。其中，硝化作用是

连接固氮作用与反硝化作用的中间环节，不仅决

定着植物对氮素的利用程度，并可直接造成硝酸

盐淋洗和温室气体一氧化二氮(N2O)释放等一系

列生态环境问题[4]。通过为反硝化作用提供底物，

硝化和反硝化作用通常耦合发生，二者作用构成

土壤氮素损失的最主要途径[5]。由此可见，硝化和

反硝化作用共同决定着雨水生物滞留系统中氮素

的平衡和归趋。生物滞留系统会因气候变化和降

雨特性呈现出随机的干湿交替过程，而这种高度

变异的土壤水分波动可能会对土壤微生物造成不

规则和极端性的水分胁迫作用[6]。干湿交替形成的

水分动力学过程可增强土壤有机质的矿化作用，

促进土壤在长时间内维持较高的有机质[7]，从而提

高微生物活性及其多样性[8–10]，还可通过影响土壤

中的氧含量直接影响土壤微生物活性，进而影响

硝化和反硝化过程[11–12]。干湿交替还会驱动植物

根系构型特征发生演替，通过根系诱导作用改变

土壤中的土壤氧动力学并使其与非根际土壤在空

间上产生异质性，影响根际功能微生物的空间分

布特性，调控氮素的微生物转化过程[13]。因此，

干湿交替过程形成的土壤水分波动可直接或间接

影响微生物的空间分布特性，调控功能菌群与氮

素过程的耦合。 

虽然在同样具有干湿交替的湿地、消落带等

土壤系统研究中指出，土壤水分可调控土壤中固

氮功能基因(nifH)、硝化功能基因(amoA、amoB)

和反硝化功能基因(nirK、nirS、nosZ)等氮素功能

基因丰度[14]，如适当延长干旱持续时间可显著增

加硝化和反硝化功能基因丰度[15]。但也有研究认

为，土壤水分的增加才能提高反硝化功能基因丰

度[16]。显然，即使在同样具有干湿交替且广泛研

究的土壤系统中，土壤水分对氮素功能微生物的

影响也未形成统一结论。而生物滞留系统固有的

特殊性还会改变氮素发生迁移转化的时刻和区

位，使氮素代谢功能菌在土壤中的存在形态及群

落结构更加复杂[13]。这一特殊性使生物滞留系统

不可完全照搬和借用其他土壤系统在微生物方面

的研究结果与结论，需对干湿交替过程中氮素行

为的微生态机制进行系统研究。但目前缺乏对生

物滞留系统中氮素功能微生物群落特征的解析研

究，尤其尚未掌握干湿交替对功能微生物群落的

影响，仅有少量研究关注湿润期氮素功能微生物

群落的时空分布特性[17]。 

鉴于此，利用无植物和有植物的生物滞留系

统，在干湿交替条件下收集不同空间的土壤样品，

采用 Illumina MiSeq PE300 测序技术研究 amoA 和

nirS 功能基因菌群结构和多样性，对比分析干湿交

替下硝化和反硝化功能菌群的时空演替情况，探析

植物对功能菌群在时空分布特性上的调控作用。研

究有助于进一步探明生物滞留系统干湿交替过程

对氮素功能微生物多样性和菌群结构的影响。 

1  材料和方法 

1.1  样品采集 

土样分别采自无植物生物滞留系统和栽种风

车草的植物生物滞留系统(分别简称为无植物系

统和植物系统，试验装置如图 1 所示)在进水湿润

后和排水落干 2 d 后种植层和淹没层土壤，土壤类

型分别为沙壤土和细沙。在本研究采用的干湿交

替周期下，种植层水分含量呈现波动状态，而位

于储水层的淹没层，其水分含量基本处于饱和状

态。采样时，在不干扰土壤层结构的基础上，利用

PVC 塑焊枪沿滤柱上的贯穿缝将焊缝热熔并小心 
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图 1.  装置示意图 

Figure 1.  Schematic diagram of devices. A: un-vegetated system; B: vegetated system. 

 
 

剖开滤柱。每一土样采用五点采样法采集 0–30 cm

种植层或 30–50 cm 淹没层混合样，充分混匀后装

袋并对土样编号(表 1)备用。 

1.2  主要试剂和仪器 

FastDNA Spin Kit for Soil 土壤 DNA 提取试剂

盒，MP Biomedicals 公司；ABI GeneAmp® 9700

型 PCR 仪，ABI 公司；TransStart Fastpfu DNA 

Polymerase 聚合酶，TransGen 公司；NanoDrop 2000

分光光度计，Thermo Scientific 公司；高速冷冻离

心机(J-251 型)，Beckman 公司；ChemiDocTM XRS

凝胶成像仪，Bio-Rad 公司。 

1.3  土壤微生物基因组 DNA 提取 

DNA 的提取采用土壤 DNA 提取试剂盒，按

照说明书的提取步骤进行。将提取到的土壤微生

物总 DNA 在冰上融化后，充分混匀并离心，取适

量样品利用 NanoDrop2000 分光光度计检测 DNA

纯度和相对浓度，并利用 1%琼脂糖凝胶电泳(电

压 5 V/cm，时间 20 min)检测 DNA 的完整性。 

 

表 1.  土样采集编号一览表 

Table 1.  Soil sample collection number list 
Sample Sample plot 

s0_1 Planting layer of un-vegetated system after rewetting 

s0_2 Submerged layer of un-vegetated system after rewetting

s1_1 Planting layer of vegetated system after rewetting 

s1_2 Submerged layer of vegetated system after rewetting 

g0_1 Planting layer of un-vegetated system after drying 

g0_2 Submerged layer of un-vegetated system after drying 

g1_1 Planting layer of vegetated system after drying 

g1_2 Submerged layer of vegetated system after drying 



536 Yao Chen et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2020, 60(3) 

actamicro@im.ac.cn 

1.4  土壤细菌功能基因 PCR 扩增 

以稀释后的基因组 DNA 为模板，分别选用

功能引物 bamoA1F (5′-GGGGTTTCTACTGGTG 

GT-3′) 和 bamoA2R (5′-CCCCTCKGSAAAGCCT 

TCTTC-3′)[18]，nirS4F (5′-TTCRTCAAGACSCAYC 

CGAA-3′)和 nirS6R (5′-CGTTGAACTTRCCGGT- 

3′)[19]，DNA Polymerase 聚合酶进行 amoA 基因和

nirS 基因的扩增。PCR 反应体系为 20 μL 包括：

5×FastPfu Buffer (4 µL) 、 2.5 mmol/L dNTPs     

(2 µL)、Forward Primer (5 µmol/L) (0.8 µL)、

Reverse Primer (5 µmol/L) (0.8 µL) 、 FastPfu 

Polymerase (0.4 µL)、BSA (0.2 µL)、Template DNA 

(10 ng)，并用 ddH2O 补至 20 µL。反应条件：95 °C 

3 min；95 °C 30 s，55 °C 30 s，72 °C 45 s，35 个

循环；72 °C 10 min。 

1.5  土壤基因测序 

将扩增后的土壤基因组 DNA 送至上海美吉

生 物 医 药 科 技 有 限 公 司 进 行 Illumina MiSeq 

PE300 高通量测序。 

1.6  数据分析 

利用 Usearch 7.0 软件按照 97%相似水平对非

重复序列进行 OTUs (operational taxonomic units)

聚类，通过 QIIME 平台上 RDP Classifier 贝叶斯

算法对 OTUs 代表序列进行生物信息统计分析，

所 用 比 对 数 据 库 为 来 源 于 GenBank 整 理 的

FRG/amoA-bacteria 和 FRG/nirS 功能基因数据库

(置信度阈值为 0.7)[20]。利用 Mothur 软件包以 97%

为阈值对 amoA 和 nirS 基因序列划分分类单元，

并计算序列随机抽样下各 OTUs 的 Alpha 多样性

指数，并以抽到的序列数与其对应的对应性指数

构建稀释曲线。其中，Sobs、Chao 和 ACE 指数反

映群落丰富度，其值越高表明群落物种的丰富度

越高；Shannon 和 Simpson 指数反映群落多样性，

Shannon 指数越高、Simpson 指数越低表明群落物

种的多样性越高；而 Coverage 指数反映群落覆盖

度，其值越高表明微生物类群覆盖度越高。 

2  结果和分析 

2.1  测序结果质量分析 

通过对土样的 amoA 和 nirS 基因测序，7 个样

品(其中编号为 s1_2 的土壤因 DNA 扩增产物目的

条带太弱无法进行后续测序而舍弃)的 amoA 基因

经优化筛选后有效序列的总数为 103149，8 个样

品的 nirS 基因经优化筛选后有效序列的总数为

115553。分析时选用相似度为 97%的 OTUs，按最

小样本序列数抽平，amoA 和 nirS 基因的样品分别

产生 97 和 854 个 OTUs。稀释曲线反映了样品的

取样深度，可用以评价测序量是否足以覆盖所有

类群[21]。从各样品基因的 Shannon-Wiener 稀释曲

线(图 2)可知，曲线趋向平坦，说明测序数据量足

够大。同时 Coverage 指数均达到 99%以上，表明

测序量能基本覆盖所有类群，可较好反映土壤样

本细菌群落的真实情况。 

2.2  氮素功能细菌多样性及相关性分析 

2.2.1  硝化功能菌群(amoA 基因)：各样品 amoA

基因的 Alpha 多样性指数见表 2。综合 Sobs、Chao

和 ACE 指数可知，硝化功能菌群的丰富度受土壤

空间的显著影响(P<0.05)，且种植层的丰富度远高

于淹没层。而植物根系和土壤水分短暂变化对其

丰富度有一定影响但均不显著。其中，植物系统

和进水湿润会略微增加硝化功能微生物的丰富

度。Shannon 和 Simpson 指数表明，干湿交替下土

壤空间位置、水分变化和植物根系对硝化功能菌

群多样性指数的影响并不显著。 
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图 2.  各土壤样品功能基因稀释曲线(相似度 0.97) 

Figure 2.  Dilution curves of genes of each soil sample (similarity 0.97). A: amoA gene; B: nirS gene. 

 
表 2.  不同土壤样品硝化功能菌群多样性指数 

Table 2.  Diversity indices of nitrifying functional bacteria in different soil samples 

Sample plot Sobs index Shannon index Simpson index ACE index Chao index 

Planting layer 48.500±1.26a 2.633±0.08a 0.114±0.01a 51.202±1.84a 50.688±1.99a 

Submerged layer 25.333±1.76b 1.917±0.65a 0.329±0.22a 27.993±3.54b 25.667±2.03b 

Un-vegetated system 36±6.481a 2.538±0.05a 0.117±0.008a 39.297±6.585a 37.625±7.267a 

Vegetated system 42±8.083a 2.044±0.708a 0.325±0.226a 43.868±8.974a 43.083±8.761a 

After drying 37±5.802a 2.163±0.515a 0.269±0.169a 39.479±5.442a 37.438±5.781a 

After rewetting 40.667±9.404a 2.544±0.060a 0.122±0.005a 43.625±10.445a 43.333±10.682a 

Results from ANOVA analysis and the different lowercase letters in the same column indicate significant difference at the 0.05 level. 

 
在 0.97 相 似 度 下 ， 可 获 得 各 土 壤 样 品 的

OTUs，并绘制分类水平上的 Venn 图，该图可显

示多样品相同和各自特有的 OTUs，以直观获得样

品间 OTUs 的重叠情况，如图 3 所示。对于无植

物系统而言，排水落干后的种植层和淹没层共有

22 个相同 OTUs，分别占据总 OTUs 的 74.2%和

45.2%；而进水湿润后的种植层和淹没层共有 18

个相同 OTUs，分别占据总 OTUs 的 77.7%和

35.5%。在排水落干后的植物系统中，种植层和淹

没层共有 3 个相同 OTUs，分别占据总 OTU 数的

58.5%和 31.7%。相关性分析结果表明，种植层

OTUs 高于淹没层的 OTUs，且进水湿润后会使硝

化功能菌群在种植层和淹没层的 OTUs 差值增大。 

2.2.2   反硝化功能菌群(nirS 基因)：各样品 nirS

基因的 Alpha 多样性指数见表 3。综合 Sobs、Chao

和 ACE 指数可知，反硝化功能菌群的群落丰富度

受空间位置的显著影响(P<0.05)，且种植层反硝化

功能菌群的丰富度远高于淹没层。而植物根系和土

壤水分短暂变化对其丰富度有一定影响但并不显

著。其中，排水落干过程可略微增加反硝化功能菌

群的群落丰富度，无植物系统的反硝化功能菌群丰

富度略高于植物系统。Shannon 和 Simpson 指数表

明，土壤空间位置、植物根系和水分变化对于反硝

化功能菌群多样性指数的影响并不显著。 
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图 3.  土壤样品 amoA基因在 OTUs 分类水平上的 Venn 图 

Figure 3.  Venn diagram of amoA gene in soil samples at OTUs classification level. A: un-vegetated system; B: 
vegetated system.  
 

表 3.  不同模式下反硝化功能菌群多样性指数 

Table 3.  Diversity indices of denitrifying functional bacteria under different modes 

Sample plot Sobs index Shannon index Simpson index ACE index Chao index 

Planting layer 400.750±9.578a 4.525±0.037a 0.028±0.003a 489.220±20.574a 484.783±17.994a 

Submerged layer 281.500±44.356b 4.085±0.198a 0.041±0.006a 312.529±43.296b 307.623±43.655b 

Un-vegetated system 375.000±13.241a 4.437±0.083a 0.035±0.005a 419.558±26.265a 417.850±80.643a 

Vegetated system 307.250 ±59.067a 4.173±0.233a 0.034±0.007a 382.191±81.108a 396.218±39.979a 

After drying 343.000±40.708a 4.277±0.144a 0.036±0.005a 413.012±49.307a 406.693±50.752a 

After rewetting 339.250±52.628a 4.333±0.227a 0.034±0.006a 388.737±70.510a 385.743±69.352a 

Results from ANOVA analysis and the different lowercase letters in the same column indicate significant difference at the 0.05 level. 
 

根据反硝化功能菌群在 OTUs 分类水平上的

Venn 图(图 4)可知，对于无植物系统而言，排水落

干后的种植层和淹没层共有 155 个相同 OTUs，分

别占据总 OTUs 的 51.2%和 49.3%；而进水湿润后

的种植层和淹没层共有 161 个相同 OTUs，分别占

据总 OTUs 的 56.7%和 48.8%。对于植物系统而言，

排水落干后的种植层和淹没层共有 94 个相同

OTUs，分别占总 OTUs 的 64.0%和 34.9%；而进

水湿润后的种植层和淹没层共有 73 个相同 OTUs，

分别占据总 OTUs 的 62.4%和 28.8%。相关性分析

结果表明，种植层 OTUs 高于淹没层的 OTUs，植

物根系可调控反硝化功能菌群的空间分布特性，

造成种植层和淹没层的 OTUs 存在较大差异；而

无植物系统中反硝化功能菌群的空间分布主要受

水分变化的调控，特别是进水湿润可促使种植层

和淹没层的 OTUs 差异性增大。 

2.3  干湿交替对氮素功能细菌群落结构的影响 

2.3.1  硝化功能菌群结构：7 个土壤样品中共检测

到硝化细菌门 4 个和属 12 个，如图 5 所示。在所

有样本中相对丰度占比均小于 1%的物种归为

others。在门级上，硝化菌群丰度最高的是变形菌

门(Proteobacteria)，相对丰度均超过 60%。在属级

上 ， 相 对 丰 度 大 于 1% 的 有 亚 硝 化 螺 菌 属

(Nitrosospira)、亚硝酸弧菌属(Nitrosovibrio)、变形 
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图 4.  土壤样品 nirS基因在 OTUs 分类水平上的 Venn 图 

Figure 4.  Venn diagram of nirS genes in soil samples at OTUs classification level. A: un-vegetated system; B: 
vegetated system. 
 

 
 

图 5.  amoA基因微生物结构组成 

Figure 5.  Microorganism composition of amoA gene. A: phylum level; B: genus level. 
 

菌 β 亚纲亚硝化细菌(Betaproteobacteria)，以及亚

硝化单胞菌目(Nitrosomonadales)亚硝化单胞菌科

(Nitrosomonadaceae) 下 的 亚 硝 化 单 胞 菌 属

(Nitrosomonas)等，这些细菌均属于氨氧化细菌

(ammonia oxidizing bacteria，AOB)，参与硝化作

用的第一步氧化过程。排水落干后，植物系统淹

没 层 的 优 势 硝 化 功 能 菌 为 亚 硝 化 单 胞 菌 属

(unclassfied_o_Nitrosomonadales)，其相对丰度高

达 87.9%。 

通过 CCA 分析土壤空间位置、水分含量和植

物根系等环境因子与 amoA 型硝化菌群落之间的

相互关系(图 6)。CCA 分析表明，土壤空间位置(以
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土层中心距离地面高度表示) (r2=0.852，P=0.029)

和植物根系(以根系长度表示，无植物系统根系长

度视为 0) (r2=0.830，P=0.049)与微生物群落结构

具有显著相关性，而水分含量(r2=0.632，P=0.115)

对微生物群落结构有一定影响但不显著。这是由

于种植层氧浓度明显高于淹没层，更有利于硝化

功能微生物的生长繁殖，从而造成不同空间位置

对硝化菌群结构影响显著。干湿交替过程中硝化

功能菌结构演替结果表明，土壤水分含量的增加

在一定程度上可提高系统硝化功能菌的种群丰富

度，这与相关研究结果一致[22–23]。分析认为，土

壤水分含量的升高可通过降低水分胁迫压力[24]，从

而使硝化菌丰度及其优势菌群发生变化。但也有研

究认为，土壤水分含量的进一步增加反而会降低氧

气在土壤中的扩散能力，从而降低硝化菌群的丰 

度[25]，导致丰度随含水量的增加而降低[26]。从研究

结果来看，AOB 丰度并未随土壤水分含量的进一

步增加而显著降低，这主要是由于生物滞留系统的

土壤含水率并未达到限制硝化功能微生物丰度的

阈值。排水落干期间，光照引起的植物蒸腾作用会

改变植物体内与大气的压强梯度，促使氧气通过植

物组织到达根系，增强根系泌氧能力[27]。根系泌氧

作用也会激发某类好氧微生物的活性，导致种植层

硝化菌群种类更丰富，而淹没层则较为单一。同时，

排水落干造成的水流势能也会将根系周围的氧气

不断运移，从种植层移至淹没层，营造出适合硝化

细菌生长的氧环境，从而表现为排水落干 2 d 后植

物 系 统 淹 没 层 仍 存 在 大 量 的 亚 硝 化 单 胞 菌 属

(unclassified_o_Nitrosomonadales)。上述结果充分

说明，土壤空间位置、植物根系和水分含量等环

境因子共同影响雨水生物滞留系统中 amoA 型硝

化菌群结构。 

 
 

图 6.  amoA基因的 CCA 相关性分析 

Figure 6.  CCA correlation analysis of amoA gene. 
 

2.3.2  反硝化功能菌群结构：8 个土壤样品中共检

测到反硝化细菌门 3 个和属 24 个，如图 7 所示。

在门级上，反硝化菌群结构较为简单，丰度最高

的为变形菌门(Proteobacteria)，所有样品的相对丰

度均达 60%以上。在属级上，反硝化细菌的优势

菌属有脱氯单胞菌属(Dechloromonas)、变形杆菌

门下的属类(Proteobacteria)、β 亚纲变形杆菌纲下

的属类(Betaproteobacteria)、红环菌科下的属类

(Rhodcyclaceae)、固氮弧菌属(Azoarcus)、红杆菌

属(Rhodobacter)、产黄杆菌属(Rhodanobacter)和趋

磁螺菌属(Magnetospirillum)。 

土壤空间位置、植物根系和水分含量均会影

响反硝化菌群结构。从门级看，淹没层的变形菌

门(Proteobacteria)的丰度总高于种植层。从属级

看 ， 由 于 低 氧 浓 度 更 适 合 趋 磁 螺 菌 属

(Magnetospirillum)的生长，所以其仅存于淹没层；

植物系统的脱氯单胞菌属(Dechloromonas)和红环

菌属(Rhodcyclaceae)的丰度均高于无植物系统；植

物系统种植层的反硝化菌的种群丰富度高于淹没

层，而无植物系统则刚好相反。为进一步研究环

境因子与 nirS 型反硝化菌群间的相互关系，对其

进行 RDA 分析(图 8)。RDA 分析表明，第一、二

排序轴解释率分别为 50.38%和 13.54%，说明排序 
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图 7.  nirS基因微生物结构组成 

Figure 7.  Microorganism composition of nirS gene. A: phylum level; B: genus level. 
 

 
 

图 8.  nirS基因的 RDA 相关性分析 

Figure 8.  RDA correlation analysis of nirS gene. 
 

轴能较好地反映出反硝化菌群与环境因子之间的

相互关系。土壤空间位置(r2=0.966，P=0.032)和水

分含量(r2=0.753，P=0.036)与微生物群落结构具有

显著相关性，而植物根系(r2=0.907，P=0.053)对微

生物群落结构的影响不显著。分析认为，淹没层

氧浓度明显低于种植层，更有利于反硝化功能微

生物的生存，从而导致土壤空间位置对反硝化菌

群结构影响显著。植物系统可通过根系诱导作用

改变土壤中的氧动力学和水分运移过程造成土壤

特性的空间异质性，影响根际功能微生物的空间

分布特性[28]，形成反硝化菌群生长微环境，从而

表现为种植层的菌群种类高于淹没层。而无植物

时，由于淹没层水分含量远高于种植层，且排水

落干形成的水分运移作用将硝化产物运移储存于

淹没层，从而增加了该空间的反硝化菌群种类。

可见，在无植物系统中，nirS 型反硝化功能微生

物群落结构主要受土壤水分含量影响。相关研究

也表明，水分含量对以 nirS 基因为代表的反硝化

菌群结构影响显著[29–30]。 

3  结论 

研究表明，干湿交替运行下生物滞留系统中

的氮素功能微生物群落受土壤空间位置、水分含

量和植物根系等环境因子的共同调控，但相关机

制需进一步研究。其中，环境因子会影响硝化和
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反硝化功能微生物的群落丰富度及多样性，种植

层的功能细菌比淹没层更丰富；不同环境因子与

氮素功能微生物群落结构的相关性有所不同，土

壤空间位置是影响硝化和反硝化菌群结构的最主

要环境因子，而反硝化菌群结构还与水分含量显

著相关。 
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Effects of drying-rewetting alternating on nitrogen-related 
microbial functional communities in bioretention systems 
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Abstract: [Objective] This study aims to explore the effect of environmental factors on nitrogen-related microbial 

functional community structure of bioretention systems under the condition of drying-rewetting alternation. 

[Methods] Soil samples were collected from spatial distribution (planting layer, submerged layer) in vegetated and 

un-vegetated bioretention systems after drying and rewetting. The amoA and nirS functional genes were used as 

molecular marker. The diversity and community structure of nitrifying and denitrifying bacteria in different soil 

samples were studied by high-throughput sequencing technology named Illumina MiSeq PE300. Canonical 

correlation analysis (CCA) and redundancy analysis (RDA) were performed to assess the relationship between 

nitrogen-related microbial functional community structure and environmental factors was analyzed. [Results] The 

functional genes of microbial populations showed significant spatial differences. Nitrogen-related functional 

bacteria in the planting layer were more abundant and diverse than which in the submerged layer. However, the 

differences in proportion of operational taxonomic units (OTUs) between the two functional genes in planting layer 

and submerged layer were increased by rewetting. The results from the community composition analysis of 

nitrogen-related functional microbes showed that the dominant phylum of amoA-nitrifying and nirS-denitrifying 

bacteria were the Proteobacteria in all the soil samples. The root system of plants had no significant effect on the 

diversity index of nitrogen-related functional microbes, but in the plant system layer, the denitrifying bacteria 

species (at the genus level) were more than that in the submerged layer, and the opposite trend were showed in the 

plant-free system. The analysis of CCA and RDA showed that soil spatial distribution was the most important 

environmental factor on the distribution of nitrifying and denitrifying microbial communities. [Conclusion] The 

nitrogen-related functional microbial community in bioretention system under drying and rewetting alternation was 

controlled by the soil spatial distribution, water content and plant roots. However, the underlying reasons still await 

further investigation. 

Keywords: bioretention system, drying-rewetting alternating, amoA, nirS, bacterial diversity, community structure 
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