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摘   要：【背景】微生物对环境有指示作用，微生物群落组成是水环境的研究热点之一。

【目的】探究宁夏第三排水沟底泥细菌群落结构及空间分布。【方法】在底泥理化性质分析的基础

上，采用 MiSeq PE300 测序平台对沟道及主要支流共 11 个采样点的表层底泥细菌进行 16S rRNA
基因扩增子测序。【结果】三排底泥呈弱碱性，底泥有机碳、全氮、全磷、氨氮和硝态氮等理化指

标存在空间差异。平罗县段底泥有机碳、全氮和全磷均低于贺兰县和惠农区；下游惠农区段底泥

细菌的物种丰富度和多样性明显高于上游贺兰县段，十二分沟与干流差异较明显。三排底泥优势

细菌菌门为变形菌门(Proteobacteria，24.41%–44.40%)、绿弯菌门(Chloroflexi，5.46%−17.55%)、
放线菌门(Actinobacteria，9.12%–21.21%)、拟杆菌门(Bacteroidetes，6.96%–13.10%)、热脱硫杆

菌门(Thermodesulfobacteria，3.40%−12.20%)、厚壁菌门(Firmicutes，3.31%–14.61%)和酸杆菌

门 (Acidobacteria， 2.00%−9.77%)。优势菌属为硫杆菌属 (Thiobacillus， 6.73%)和 norank_f__ 
Steroidobacteraceae (4.28%)。十二分沟底泥细菌群落组成与三排差别较大，惠农区底泥细菌群落组

成比较接近。对底泥细菌群落与环境因子的冗余分析显示，全氮、氨氮和硝态氮对底泥细菌群落

结构影响较大。【结论】三排底泥细菌群落存在明显的空间差异，而且受氮素影响较大，应进一步

对三排氮循环微生物开展深入研究。 

关键词：排水沟；底泥；细菌群落结构；空间分布  
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Microbial community structure and spatial distribution in 
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Abstract: [Background] Microorganisms play an indicative role in the environment, and the 
composition of microbial community is one of the research hotspots in water environment. [Objective] 
To explore the bacterial community structure and spatial distribution in the sediment of the Third 
Drainage Ditch in Ningxia. [Methods] The physicochemical properties of the sediment samples were 
analyzed, and the 16S rRNA gene amplifiers of bacteria in surface sediments from 11 sampling sites in 
gullies and main tributaries were sequenced by high-throughput sequencing technology. [Results] The 
sediment of the Third Drainage Ditch had weak alkalinity and spatial differences in physicochemical 
properties including organic carbon, total nitrogen, total phosphorus, ammonium nitrogen and nitrate 
nitrogen. The concentrations of organic carbon, total nitrogen, and total phosphorus in the sediment of 
Pingluo section were lower than those in Helan and Huinong sections. The richness and diversity of 
bacteria in the sediment of Huinong section (in the lower reaches) were significantly higher than those in 
Helan section (in the upper reaches). The dominant phyla were Proteobacteria (24.41%–44.40%), 
Chloroflexi (5.46%–17.55%), Actinobacteria (9.12%–21.21%), Bacteroidetes (6.96%–13.10%), 
Thermodesulfobacteria (3.40%–12.20%), Firmicutes (3.31%–14.61%), and Acidobacteria (2.00%–9.77%). 
The dominant genera were Thiobacillus (6.73%) and norank_f__Steroidobacteraceae (4.28%). The 
bacterial community composition in the sediment of Shi’er tributary was much different from that of the 
Third Drainage Ditch, while the composition was similar among the sampling sites in Huinong section. 
The redundancy analysis of bacterial community and environmental factors showed that total nitrogen, 
ammonium nitrogen and nitrate nitrogen had great influence on bacterial community structure in the 
sediment. [Conclusion] The bacterial community in the sediment of the Third Drainage Ditch showed 
obvious spatial differences and was greatly affected by nitrogen. The microorganisms involved in 
nitrogen cycle remain to be studied. 

Keywords: drainage ditch; sediment; bacteria community structure; spatial distribution 

底泥是水生态系统的重要组成部分，是陆

源污染物的“汇”，也是水体各种污染物的“源”
和“汇”[1]，是系统中物质循环的重要场所[2]。微

生物作为河流生态系统的重要组成部分，广泛

存在于环境中，有极高的丰富度和多样性[3]。

水体底泥细菌群落的丰富性和多样性使底泥在

营养盐循环、有机物降解、重金属形态转化等

方面起重要的生态功能[4]。外源污染和水体富

营养化等水质变化会改变底泥沉积物中的微生

物群落结构[5]。微生物群落结构会随着群落适

应性、环境因子和人类活动的变化而产生差异[6]。

了解底泥微生物种群特征及其影响因素，有助于

分析水生态功能及其与环境因子的关系[7]，对于

阐明营养物质在水生生态系统中的循环过程具
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有重要意义。 
随着微生物检测技术的发展，微生物高通

量测序分析技术已被广泛应用于各种环境的微

生物群落特征研究中。Jin 等[8]发现我国最大的

淡水湖泊鄱阳湖中，未受人类活动干扰的中央

湖区，底泥沉积物中的微生物群落多样性低于

受人类活动干扰的湖区。赵忠等 [9]以包头南海

湖为研究对象，结果表明不同湖区沉积物的物

种多样性随着营养程度不同存在差异，控制输

入湖中营养物质的量，可以有效防止黑臭水体

发生。于妍等[10]在对白洋淀表层沉积物的研究

中发现，白洋淀不同富营养化水体沉积物微生

物多样性存在差异，磷含量是微生物群落结构

的制约因素。Wan 等[11]发现，太湖的沉积物中

微生物群落时空变化明显，夏季的微生物群落

多样性高于冬季；沉积物和孔隙水中的氨氮和

硝酸盐-亚硝酸盐氮、有机质和温度对 5 个湖区

沉积物的微生物群落有显著影响。除湖泊以

外，微生物高通量测序技术也被广泛应用于河

流 [1,12-13]和海洋 [14]等天然水体及其底泥沉积物

研究中。 
宁夏境内排水沟众多，其中第三排水沟(以

下简称“三排”)位于宁夏北部的引黄灌区。目前

对该地区排水沟的研究主要集中在水质和重金

属的污染评价方面[15-16]，对该地区排水沟微生

物方面的研究相对较少，但该地区排水沟也存

在着以氨氮超标为主的水环境污染现象。底泥

是微生物的生存场所，由底泥中微生物驱动的

氮循环，在维持水生生态系统平衡中发挥着重

要作用[17]。鉴于此，本研究采用高通量测序技

术，对三排及其主要支流的底泥细菌群落特征

进行分析，探究底泥理化因子对底泥细菌群落

的影响，以期为宁夏排水沟的水污染防治和水

生态环境保护提供参考。 

1  材料与方法 
1.1  研究区概况与采样点分布 

三排是宁夏银北灌区沟道最长且负担排水

面积最大的排水沟。主要汇集银北平原的农业

灌溉排水，以及部分沿途生活和工业排水。其

全长 90.38 km，流经贺兰县、平罗县和惠农区。

在贺兰县分流为新三排和老三排，并在平罗县

汇合。走向为自西南向东北，与黄河平行，在

惠农区与五排汇合后注入黄河。主要支流有典

农河、三二支沟和十二分沟等。 
本研究于三排沿线及其主要支流汇入口选

取 11 个表层底泥采样点。其中，采样点 S2、
S7 和 S8 为主要支流距离汇入口 100 m 处的采

样点，其余各点均为干流采样点。各采样点坐

标和特征见表 1。 

1.2  样品采集与预处理 
采样时间为 2020 年 11 月，利用 GPS 定位

采样点坐标，使用底泥采样器采集表层底泥。

采集好的底泥样品充分混合均匀后装入经灭菌

消毒的聚乙烯自封袋中并编号，放入装有冰块

的保温盒中进行低温保存并带回实验室。 
带回实验室后将底泥样品分为两份，一份

样品冷却干燥后测定底泥的理化指标，另一份

样品放入冻封管中−80 °C 冷冻保存，用于微生

物测序。 

1.3  主要试剂和仪器 
琼脂糖，Biowest 公司；DNA 抽提试剂盒、

E.Z.N.A.® Soil DNA Kit，Omega Bio-Tek 公司；

AxyPrep DNA Gel Extraction Kit，Axygen 公司。

多参数水质检测仪，哈希公司；紫外可见分光

光度计，兰州连华公司；电泳仪，北京六一生

物科技有限公司；PCR 仪，ABI 公司；MiSeq 
PE300 测序平台，Illumina 公司；超微量分光光

度计，Thermo Fisher Scientific 公司。 
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表 1  采样点坐标和特征 
Table 1  Coordinates and characteristics of sampling points 
区域 
Region 

采样点 
Sampling site 

经度 
Longitude (°) 

纬度 
Latitude (°) 

位置特征 
Position feature 

备注 
Remark 

贺兰县 
Helan 
county 

S1 106.306 216 38.653 826 三排起点 
Starting point of Third Drainage Ditch 

 

S2 106.357 654 38.734 299 典农河 
Diannong river 

支流 
Feeder drain 

S3 106.359 209 38.733 303 典农河汇入后 
Confluence of Diannong river and Third Drainage 
Ditch  

 

S4 106.366 161 38.745 924 新老三排分流处 
Distributary of new and old Third Drainage Ditch  

 

平罗县 
Pingluo 
county 

S5 106.392 306 38.755 621 三排入平罗断面 
Third Drainage Ditch flow into Pingluo section 

 

S6 106.457 660 38.833 534 新老三排汇合后 
Confluence of new and old Third Drainage Ditch  

 

S7 106.495 313 38.955 472 三二支沟 
San’er tributary 

支流 
Feeder drain 

S8 106.505 668 38.968 645 十二分沟 
Shi’er tributary 

支流 
Feeder drain 

惠农区 
Huinong 
district 

S9 106.545 025 39.018 637 三排入惠农 
Third Drainage Ditch flow into Huinong section 

 

S10 106.672 197 39.163 598 老盐湖沟汇入后 
Confluence of Laoyanhu ditch and Third Drainage 
Ditch 

 

S11 106.779 716 39.200 689 三五排汇合前 
Before confluence of Third Drainage Ditch and 
Fifth Drainage Ditch  

 

 
1.4  底泥理化性质测定 

测定底泥的理化指标包括 pH、有机碳、全

氮、全磷、氨氮和硝态氮。pH 值测定参考文

献[18]。底泥有机碳、全氮、全磷、氨氮和硝态

氮含量的测定方法参考《土壤农化分析》[19]。

其中，有机碳含量测定采用重铬酸钾容量法-外
加热法；全氮含量测定采用凯氏定氮法；全磷

含量测定采用钼锑抗比色法；底泥氨氮和硝态

氮的测定采用氯化钾溶液提取-分光光度法。 

1.5  底泥细菌 16S rRNA 基因的高通量测序 
根据说明书进行细菌群落总 DNA 抽提，使

用 1%的琼脂糖凝胶电泳检测提取 DNA 的完整

性，使用超微量分光光度计测定 DNA 浓度和纯

度。使用通用引物[20] 338F (5′-CTCCTACGGGA 
GGCAGCAG-3′)和 806R (5′-GGACTAGHVGG 
GTWTCTAAT-3′)对 16S rRNA 基因 V3–V4 可变

区进行 PCR 扩增。每个样品做 3 次生物学重复，

利用 Illumina 公司的 MiSeq PE300 平台进行高通

量测序，由上海美吉生物医药科技有限公司完成。 

1.6  数据处理 
采用 Excel 2013 软件进行数据处理；采样

点分布图使用 ArcMap10.2 软件绘制。在美吉

公司的生信云平台完成微生物交互分析。基于

Mothur 软件进行 α 多样性分析，研究细菌群落
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的多样性和物种丰富度。使用 QIIME 软件进行

层次聚类分析。使用 Canoco 软件的冗余分析研

究环境因子与微生物群落间的关系。 

2  结果与分析 
2.1  底泥理化性质 

表 2 显示了三排不同采样点底泥的理化性

质。可见，底泥的 pH 值除起点 S1 为 6.98 外，

其余点位 pH 值均在 7.0–8.0 之间，呈弱碱性。

三排干流底泥中有机碳、氨氮、全氮和全磷的

空间分布特征较相似。其中，三排平罗县段的

底泥有机碳、氨氮、全氮和全磷的含量均明显

低于贺兰县段和惠农区段。三二支沟(S7)和十

二分沟(S8)为平罗县段的主要支沟，其底泥有

机碳、氨氮、全氮和全磷的含量明显高于干流。

底泥硝态氮分布无明显规律，除三排起点(S1)，
典农河(S2)和入平罗断面(S5) 3 个采样点浓度

相对较高外，其余点位浓度差别不大。 

2.2  细菌多样性分析 
测序样品中共有有效序列 520 277 条，平

均序列长度为 419 bp。测序文库覆盖率均在

97%以上，说明能够代表样本中细菌的真实情

况。本次测序产生的 OTU 是将所有样品有效序

列进行统计，以 97%的一致性将序列聚类而成，

然后对 OTU 代表序列进行物种注释。底泥样品

采用随机抽样处理，将测序数与其相对应物种

数构建模型，绘制稀释曲线(图 1)。可见，各样

点的曲线逐渐平缓，表明测序结果合理有效，

可以满足进一步分析的要求。 
样本层级聚类树(图 2)通过对样品分析结

果的聚类，将具有 β 多样性相似的样品聚类在

一起，反映了样品间的相似性。可以看出，细

菌群落组成聚类为贺兰县–平罗县段(S1–S6)、
三二支沟–惠农区段(S7，S9–S11)以及十二分沟

(S8)三大部分。说明中上游的 S1–S6 河段的细

菌群落关系较近；而 S7 以后的河段(除十二分

沟外)中细菌群落关系较为接近；上、下游之间

的群落组成差异明显。十二分沟(S8)在层级聚

类中呈单独一支，说明其底泥微生物群落与其

他样点存在较大差异。 

 
表 2  底泥理化指标 
Table 2  Physical and chemical indexes of sediment 
采样点 
Sampling site 

pH 有机碳 
TOC (g/kg) 

全氮 
TN (g/kg) 

全磷 
TP (g/kg) 

氨氮 
Ammonium nitrogen  
(mg/kg) 

硝态氮 
Nitrate nitrogen  
(mg/kg) 

S1 6.96 12.83±0.20 2.31±0.03 0.91±0.03  88.07±0.30  21.42±0.29  

S2 7.98 14.95±0.35  2.07±0.00  0.61±0.01  81.53±0.16  21.45±0.08  

S3 7.82 19.36±0.12  2.66±0.01  0.88±0.02  98.29±0.17  4.69±0.18  

S4 7.58 15.21±0.17 2.77±0.01  0.99±0.01  98.38±0.08  4.33±0.57  

S5 7.65 4.15±0.07 0.59±0.01  0.35±0.01  19.92±0.26  31.81±0.35  

S6 7.56 2.51±0.11  0.58±0.01  0.25±0.02  8.75±0.06  4.84±0.43  

S7 7.64 11.48±0.20  1.13±0.01  0.43±0.00  16.45±0.17  8.03±0.20  

S8 7.83 25.75±0.25  1.95±0.01  0.40±0.02  25.60±0.27  4.34±0.37  

S9 7.18 13.69±0.16  2.01±0.00  0.88±0.00  29.34±0.16  11.43±0.36  

S10 7.59 16.42±0.15  1.89±0.00  0.92±0.03 31.25±0.20 7.91±0.21  

S11 7.85 18.15±0.17  1.96±0.00  0.73±0.02  42.54±0.21  4.64±0.49  
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图 1  稀释曲线 
Figure 1  Rarefaction curve. 

 
各采样点细菌群落的 α 多样性指数由表 3

所示。可以看出，S5 的 OTU 数目为 2 818，高

于其余各点；含量最低点 S4 的 OTU 数目为    
2 146。下游惠农区沟段(S9–S11)的 OTU 明显高

于上游贺兰县沟段(S1–S4)，与衡量物种丰富

度的 ACE 和 Chao1 指数呈现相同变化特征。

反映物种多样性的 Shannon 指数介于 5.69–6.71
之间，而且 S7–S11 的 Shannon 指数明显高于

S1–S4，呈现出下游比上游高的趋势。 

 
 
图 2  样本层级聚类树 
Figure 2  Hierarchical clustering tree. 
 
2.3  细菌群落结构 

所有样品一共检测出细菌 66 门 181 纲  
392 目 636 科 1 134 属。按门水平分类，选取

生物总量相对丰度 1%以上的菌门绘制图 3。
可以看出，三排底泥细菌在门水平上的优势

物种组成大致相同。优势菌门为变形菌门

(Proteobacteria，24.41%–44.40%)、绿弯菌门 

 
表 3  细菌群落 α 多样性指数 
Table 3  Bacterial community alpha diversity index 
Sampling site OTU number Shannon Simpson ACE Chao1 Coverage 
S1 2 290 5.967 164 0.010 611 3 011.516 181 3 001.410 188 0.976 989 
S2 2 329 6.025 503 0.007 812 3 104.647 910 3 120.878 378 0.976 385 
S3 2 213 5.763 769 0.011 917 3 088.538 364 3 010.501 319 0.976 065 
S4 2 146 5.695 778 0.013 986 2 931.783 358 2 879.008 242 0.978 258 
S5 2 818 6.513 970 0.005 251 3 457.227 788 3 450.221 978 0.978 317 
S6 2 195 5.769 226 0.012 468 2 854.422 046 2 826.994 460 0.981 295 
S7 2 437 6.220 825 0.007 913 3 181.506 120 3 101.127 315 0.975 134 
S8 2 319 6.714 109 0.002 936 2 657.377 306 2 695.582 237 0.984 382 
S9 2 500 6.390 860 0.006 415 3 333.145 776 3 272.416 667 0.970 764 
S10 2 541 6.315 065 0.006 759 3 325.282 707 3 291.706 311 0.975 038 
S11 2 663 6.279 163 0.008 657 3 454.490 547 3 379.637 712 0.973 779 
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图 3  底泥门水平细菌组成及相对丰度 
Figure 3  Sediment bacterial composition and relative abundance at phylum level.  
 
(Chloroflexi ， 5.46%–17.55%) 、 放 线 菌 门

(Actinobacteria ， 9.12%–21.21%) 、 拟 杆 菌 门

(Bacteroidetes， 6.96%–13.10%)、脱硫杆菌门

(Desulfobacteria， 3.40%–12.20%)、厚壁菌门

(Firmicutes ， 3.31%–14.61%) 、 酸 杆 菌 门

(Acidobacteria，2.00%–9.77%)。各点的相对丰

度有所差别，变形菌门是三排各采样点的最优

势菌门。S8 的变形菌门的相对丰度最小，但其

绿弯菌门、放线菌门和酸杆菌门的相对丰度最

大。S6 的厚壁菌门的丰度明显高于其他样点。

从所属区域来看，贺兰县 4 个采样点(S1、S2、
S3、S4)丰度差异较大的是变形菌门和放线菌

门，S2 的变形菌门低于其他 3 个采样点，但放

线菌门和厚壁菌门明显高于其他 3 个采样点。

平罗县的 4 个采样点(S5、S6、S7、S8)中，S6
的绿弯菌门丰度最小，厚壁菌门丰度最大。S8
为十二分沟入流处，其变形菌门、绿弯菌门和

放线菌门的丰度占比相近且丰度较大，分别为

24.41%、17.55%和 21.21%。惠农区 3 个采样点

(S9、S10、S11)间优势菌门的丰度差异较小。 

按纲水平分类，选取生物总量相对丰度 1%
以上的菌纲绘制图 4。可以看出，三排底泥细

菌在纲水平上的优势物种组成大致相同。优势

菌纲为 γ- 变形菌纲 (Gammaproteobacteria ，

11.04%–39.44%) 、 拟 杆 菌 纲 (Bacteroidetes ，

5.43%–11.81%)、厌氧绳菌纲 (Anaerolineae，
4.41%–11.51%) 、 放 线 菌 纲 (Actinobacteria ，

4.78%–12.18%)、α-变形菌纲(Alphaproteobacteria，
4.04%–13.38%)、脱硫杆菌纲(Desulfobacteria，
0.63%–6.64%)。各点的相对丰度有所差别，    
γ-变形菌纲是三排各采样点的最优势菌纲。S8
的 γ-变形菌纲相对丰度最小，但其放线菌纲和 
α-变形菌纲的相对丰度最大。S6 的厚壁菌门的

丰度明显高于其他样点。从所属区域来看，贺

兰县 4 个采样点(S1、S2、S3、S4)丰度差异较

大的是 γ-变形菌纲和厌氧绳菌纲，S2 的 γ-变形

菌纲低于其他 3 个采样点，但厌氧绳菌纲明显

高于其他 3 个采样点。平罗县的 4 个采样点(S5、
S6、S7、S8)中，S6 的厌氧绳菌纲最小，γ-变形

菌纲丰度最大。S8 的厌氧绳菌纲、放线菌纲和 
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图 4  底泥纲水平细菌组成及相对丰度 
Figure 4  Sediment bacterial composition and relative abundance at class level. 
 
α-变形菌纲的丰度占比相近且丰度较大，分别

为 7.54%、12.18%和 13.38%，而 γ-变形菌纲的

相对丰度仅为 11.04%。惠农区 3 个采样点(S9、
S10、S11)间优势菌纲的丰度差异较小。 

按属水平分类，选取相对丰度 2%以上的菌

属绘制图 5。可以看出，硫杆菌属(Thiobacillus，
6.73%)、norank_f__Steroidobacteraceae (4.28%)、
norank_f__norank_o__norank_c__KD4-96 (2.55%)、
norank_f__Bacteroidetes_vadinHA17 (2.11%)是
三排底泥中的优势菌属。比较各样点可见，

S8 明显与其他个点在属水平上菌属差异较

大 ，其最优势菌属为 norank_f__norank_o__ 
Vicinamibacterales (3.99%)，在其余各点均为最

优势菌属的硫杆菌属占比不到 1%。此外，S8
占比过低被归类为 others 的非优势菌属占比也

为各点中最高，达到了 73.97%。 

2.4  细菌群落与底泥环境因子的相关性 
细菌群落的分布和组成均受到环境因子的

影响[21]。通过冗余分析底泥中的门水平优势细

菌与底泥环境因子的相关性，如图 6 所示。可

以看出，pH 和放线菌门存在较强正相关，与酸

杆菌门也呈正相关关系，与拟杆菌门呈负相关；

有机碳、全氮和硝态氮均与放线菌门、酸杆菌

门和绿弯菌门呈正相关，与变形菌门、厚壁菌门、

热脱硫杆菌门和拟杆菌门呈负相关；氨氮和全磷

均与拟杆菌门呈正相关，与放线菌门呈负相关；

从环境因子来看，底泥中全氮(P=0.914)、氨氮

(P=0.962)和硝态氮 (P=0.888)是影响三排底泥

细菌群落组成的主要环境因子，全磷(P=0.510)，
pH (P=0.243)和有机碳(P=0.149)对其影响较小；

S2 和 S8 的群落结构受有机碳和 pH 影响较大，

而 S7、S9、S10 和 S11 的群落结构受全磷的影

响较大。 
通过底泥环境因子与属水平优势菌属的相

关性热图(图 7)可知，除全磷含量与硫杆菌属为正

相关外，底泥环境因子对硫杆菌属的影响不大；

pH 和 TOC 与 norank_f__Steroidobacteraceae、
norank_f__norank_o__PeM15呈负相关；norank_ 
f__Bacteroidetes_vadinHA17 与 pH 呈负相关，

与 TP 呈正相关。 
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图 5  底泥属水平细菌组成及相对丰度 
Figure 5  Sediment bacterial composition and relative abundance at genus level. 
 
 

 
 
图 6  底泥门水平细菌与环境因子的冗余分析 
Figure 6  Redundancy analysis of sediment 
bacteria and environmental factors at phylum level. 

 

3  讨论 
三排位于宁夏银北干旱盐碱区，降水量较

少。由于水深较浅且水源主要为农业灌溉排水

以及沿途工业废水和生活污水排放，因此沟道

底泥理化性质受排放源的影响较大。三排贺兰

县段的采样点(S1、S3、S4)底泥中氮和磷含量

较高，这主要是因为贺兰县段排污口较多，而

且主要承接周边农田退水及部分鱼塘排水，排

放源中氮磷含量较高导致。支流典农河的采样

点 S2 中，全氮、全磷和氨氮含量明显低于三排

主沟道，这与典农河是Ⅲ类水体因而水质较好

有关。三排平罗县段中，三二支沟和十二分沟

的采样点(S7、S8)的底泥有机碳、全氮、全磷 
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图 7  Spearman 相关性热图 
Figure 7  Spearman correlation heat map. 
 
和氨氮的含量明显高于主沟道的 S5 和 S6点位，

这与两支沟承接沿沟污水处理厂来水、工业园

区来水以及周边农田退水因而水质均为劣Ⅴ类

相关。位于三排下游的惠农区采样点(S9、S10、
S11)底泥中有机碳、氮和磷含量较为相近，这

与该区段沿沟无特殊排放源的特征相符。 
沉积物营养水平变化会影响沉积物中的微

生物群落组成，沉积物微生物多样性和丰富度在

很大程度上取决于环境营养状况和污染状况[22]。

营养水平增加会显著抑制群落的多样性 [23]。   
α 多样性指数中，贺兰县 S1–S4 采样点的群落

多样性和丰富度相对较低，这可能是因为三排

贺兰段主要接纳农田和渔业养殖废水因而水中

氮磷较高导致。样本层级聚类结果显示，11 个

采样点可分为三排贺兰县和平罗县段(S1–S6)、
三二支沟和三排惠农区段(S7，S9–S11)及十二

分沟(S8)三部分。三排 S1–S6 区段主要接纳农

田退水和渔业养殖废水，其底泥细菌群落的   
β 多样性相似。十二分沟和三二支沟是三排的

主要支沟，其中十二分沟接纳污水后直入三排，

成为三排沿沟水质最差的支沟，导致其底泥细

菌群落与其采样点差异明显，层级聚类结果中

独成一类。然而三二支沟接纳了污水厂和工业

园区来水后，流经威镇湖湿地再进入三排。其

入三排前的采样点 S7 与下游惠农区(S9–S11)的
底泥细菌群落组成较为接近，表明三二支沟对
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下游的水体具有较大影响。 
本次研究中大多数采样点的最优势菌门为

变形菌门，次优势菌门为绿弯菌门，与高歌对

同属农田排水沟的吉林农安中央沟渠的研究结

果[24]相似。变形菌门是世界上最普遍存在的菌

门，其与碳的利用有关[25]；绿弯菌门是一种指

示污染的微生物[26]，该菌门为光能自养型微生

物 [9]，多数种类涉及有机污染物降解。此外，

采样点中相对丰度超过 10%的细菌还有放线

菌门，该菌门主要存在于非酸性的土壤环境 
中 [27]，这与三排所处的盐碱区域环境特征一

致。十二分沟的群落组成与其他各点均存在较

大差异，其绿弯菌门、放线菌门、酸杆菌门和

Gemmatimonadetes 的相对丰度分别为 17.55%、

21.21%、6.96%和 3.54%，大于其他采样点；而

变形菌门、拟杆菌门、脱硫菌门相对丰度明显

小于其余采样点。惠农区段(S9–S11) 3 个采样

点的门水平细菌丰度相近，这与底泥理化特征

相近有关。从属水平上看，硫杆菌属是相对丰

度占比最高的属，这与赵忠等和于妍等的底泥

研究结果[9-10]相同。硫杆菌属大多与氮磷含量呈

正相关 [9]，这与三排的氮磷含量超过Ⅳ类水  
质标准的实际情况一致。 

在冗余分析图中，变形菌门与有机碳呈显

著负相关，与 Liu 等[25]的研究结果相似。十二

分沟底泥的有机碳含量均高于其余点，推断是

缺少变形菌门对其利用导致。位于新老三排汇

合处的 S6 底泥理化指标浓度和绿弯菌门相对

丰度均为各点最低，而位于十二分沟汇入三排

前的 S8 点底泥理化指标浓度和绿弯菌门相对

丰度均为各点最高，这表明绿弯菌门与有机物

降解有关。绿弯菌门在冗余分析图中位于第三

象限，与底泥理化指标夹角均小于 90 度，也说

明了绿弯菌门对污染物的指示作用。绿弯菌门

与有机质、氨氮、全氮呈正相关，这与薛烨飞

对农安中央沟渠的研究结果 [28]相似。赵立君  
等[29]研究发现，绿弯菌门与水体富营养化程度

具有相关性，农田退水中未被利用的碳氮磷被

底泥吸收，使得绿弯菌门拥有充分的营养来源，

成为三排沉积物中的第二大优势菌门。冗余分

析图中显示放线菌门和 pH 值方向一致，呈显

著正相关。在相关性热图中，硫杆菌属与氮磷

相关性较强。据报道，银北灌区的农田排水沟

污染物主要以氨氮和总磷为主[15]，底泥沉积物

中氮磷的累积为硫杆菌属提供了良好的生存环

境。因此，为了预防水体富营养化，应该对三

排的氮磷输入进行控制。 

4  结论 
(1) 三排底泥呈弱碱性，底泥有机碳、全氮、

全磷、氨氮和硝态氮等理化指标存在空间差异，

平罗县段底泥有机碳、全氮和全磷均低于贺兰

县段和惠农区段。 
(2) 三排底泥细菌群落组成可聚类分为贺

兰县和平罗县段(S1–S6)、三二支沟和惠农区段

(S7，S9–S11)及十二分沟(S8) 3 个区段。下游惠

农区段底泥细菌的物种丰富度和多样性明显高

于上游贺兰县段，十二分沟与干流细菌群落差

异较为明显。 
(3) 三排底泥细菌在门水平上的优势菌门

主要为变形菌门、绿弯菌门、放线菌门、拟杆

菌门和热脱硫杆菌门。在纲水平上的优势菌纲主

要为 γ-变形菌纲、拟杆菌纲、厌氧绳菌纲、放线

菌纲和 α-变形菌纲；属水平上，优势类群集中

在硫杆菌属和 norank_f__Steroidobacteraceae。十

二分沟底泥细菌群落组成与三排干流差别较

大，三排惠农区段底泥细菌群落组成比较接近。 
(4) 全氮、氨氮和硝态氮对三排底泥细菌群

落结构影响较大，为更好地进行水体氮污染控

制，应进一步深入氮循环微生物的研究。 
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