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提要：分子生物学技术是地下水污染研究的前沿技术，常用于场地尺度，区域尺度罕见。以太行山前平原滹沱河流

域的典型浅层地下水为研究对象，沿河布点采样67组，采用高通量测序技术，测定样品16S rDNA 基因序列，以化学

需氧量、硝酸盐、溶解性总固体为环境因子，分析与污染相关的微生物种群结构响应及功能性指示菌属。结果显示：

采用累积概率分布法将样品分为背景（B）、硝酸盐污染（N）、有机污染（Y）3组，该分类阈值与地下水质量标准的 III

类水阈值可较好对应；微生物群落丰富度为B组＞N组＞Y组，有机污染使微生物种群趋于单一，且与背景差异更

大。有机污染功能性指示菌属为Acinetobacter，硝酸盐污染为Nitrospira。以上形成的分子生物学响应特征研究方

法可为区域调查及修复提供技术方法理论依据。
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The response characteristics of microbial diversity to shallow groundwater
contamination in the piedmont of the Taihang Mountains using molecular

biotechnologies: A case study of groundwater of Hutuo River Basin
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Abstract: In the groundwater contamination research, molecular biotechnologies are one of the cutting- edge technologies. This

kind of technologies have been commonly used at site scale, but rarely applied at regional scale. The shallow groundwater in Hutuo

River Basin was selected as the study subject, because of it is one of the typical regions in front of the Taihang Mountains. 67



http://geochina.cgs.gov.cn 中国地质, 2019, 46(2)

samples were collected along the river. The 16s rDNA gene sequences were tested by high- throughput sequencing technology.

According to the environmental factors of NO3
- , COD and TDS, the microbial communities and the functional indicator

microorganisms related to groundwater contamination were studied. The results showed that, using the cumulative probability

distribution method, the samples were divided into three groups: background (B group), nitrate pollution (N group), and organic

pollution (Y group). This grouping rule was close to the III water grade threshold in the quality standard of groundwater. The order

of microbial community richness is B group > N group > Y group. The organic pollution could decrease the richness diversity of

microbial communities, and the difference was more significant in comparison with background microorganisms. The functional

indicator microorganisms related to organic pollution was Acinetobacter, and the functional indicator microorganisms related to

nitrate pollution was Nitrospira. The molecular biotechnologies and analysis methods used in this research could provide the

theoretical evidence for regional environmental investigation and bioremediation.
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1 引 言

虽然南水北调工程缓解了华北平原饮用水紧

张的情况，但浅层地下水仍是该地重要的饮用水

源，其应急供水功能非常重要(张兆吉等, 2009)。地

下水污染调查发现，该区域的浅层地下水已受到

“三氮”、有机物的持续污染(石建省等, 2011；李亚松

等, 2012；马震等，2017)，呈现由点源污染向面源污

染发展的趋势，已影响到其作为饮用水源的功能，

应引起足够的重视。

目前中国的地下水污染调查工作中，多使用现

场 7项、无机 28项、有机 36项指标描述地下水水质

(文冬光等, 2008)，其中微生物指标（总大肠菌群和

细菌总数）仅 2项(DZ/T 0288-2015)，无法完全揭示

地下水环境中微生物对各种污染的响应特征。研

究表明，微生物是地下水环境中极为重要的组成部

分，可将有机物等为电子供体、以硝酸盐等无机物

为电子受体进行生命活动，是浅层地下水污染演

变、自然衰减地球化学过程的主要参与者(John and

Rose, 2005；Casci, 2010)，其存在和种群结构演变不

仅可以指示地下水环境的变化(Macler and Merkle,

2000)，还可一定程度上净化地下水污染，如有机污

染 (Bradley, 2000)、硝酸盐污染等 (Groffman et al.,

1996)。故针对微生物种群结构对污染的响应特征，

已开展了大量研究(Watanabe et al., 2000；Bekins et

al., 2001；Kate and Kristin, 2005)，主要使用的检测方

法为分子生物学技术。分子生物学技术是近十几

年来发展起来的微生物检测技术，主要包括变性梯

度凝胶电泳 (Hendrickx et al., 2010)、高通量测序

(Abbai and Pillay, 2013)、宏基因组测试(Kao et al.,

2016)等针对微生物种群结构的检测技术，以及实时

荧光定量 PCR(Fout et al., 2016)、数字 PCR(Xue et

al., 2018)等针对微生物功能基因数量的检测技术。

国际上，这些技术已经在污染场地环境监测

(Karczewski et al., 2017)、自然衰减 (Wright et al.,

2017)、强化生物修复(Safonov et al., 2018)等领域广

泛应用。但在中国污染场地针对微生物群落结构，

应用分子生物学技术进行的研究较少，如有个别学

者在国内某石油类污染场地应用高通量测序技术

评估了地下水污染条件下，微生物种群结构与污染

物间的空间响应特征(Ning et al., 2018)，在某石油污

染场地应用变性梯度凝胶电泳技术研究了自然衰

减条件下，微生物群落结构、活性与水化学指标间

的响应关系(Zheng et al., 2016)。区域尺度的报道仅

限小流域（2 km左右）的微生物空间差异分析，且未

与污染指标建立联系(黄小兰等, 2010)。大尺度区

域下，应用分子生物学技术研究微生物种群结构与

污染间的响应关系则尚未见报道。

本研究以太行山前平原典型的浅层地下水为

研究对象，在滹沱河流域冲洪积扇中上部沿河流向
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进行布点采样，使用高通量测序技术测定微生物种

群结构信息，结合污染水质指标测试数据，应用累

积概率分布法并参考地下水质量标准，将样品分为

背景（B）、硝酸盐污染（N）、有机污染（Y）3组，分析

不同组别微生物的群落结构特征对污染相关环境

因子的响应关系，确定了与污染相关的功能性指示

微生物，为浅层孔隙地下水环境调查评估及微生物

修复提供技术方法和理论支持。

2 水文地质背景

研究区位于滹沱河冲洪积扇的中上部，研究区

内河段长度约150 km，面积约为6500 km2。滹沱河

发源于山西繁峙县东部，是海河流域子牙河水系的

干流之一，自西向东流入石家庄市的主要水源地岗

南水库和黄壁庄水库, 再通过引水渠道和石家庄市

的水网连为一体(叶浩等, 2008)。区域内主要含水

层为第四系多层型含水层系统，上层包气带渗透性

好，浅层地下水易受地表污染影响。浅部含水层岩

性主要为砾石、卵石、粗砂、中细砂，导水性及富水

性好，地下水埋深 30 m左右(费宇红等, 2010；郭海

朋等, 2017)。

研究区浅层地下水补给来源主要为大气降水

入渗补给及河流侧向补给，受地形条件影响，区内

地下水总体上由西北向东南方向迁移，径流条件良

好。区内地下水的排泄以人工开采为主，已形成降

落漏斗，地下水蒸发量微乎其微，故地表污染极易

随大气降水进入浅层含水层，且运移较快，较易形

成较大面积污染(张云等, 2007；张兆吉等, 2012)。

研究区地下水化学类型主要为重碳酸钙镁型，

近年来该区浅层地下水化学环境发生了显著的变

化。矿化度、总硬度总体呈上升趋势，氯化物、硫酸

根离子含量略微增加，与污染相关的硝酸根等离子

则有显著增加(张千千等, 2017)。

3 样品分析方法

3.1 样品采集及运输储存

2016年6—8月，沿滹沱河冲洪积扇中上部的地

下水流向，采集了地下水样品 67个。布点原则为：

（1）覆盖滹沱河冲洪积扇中上部大部分面积，使数

据反映该区整体微生物多样性特征；（2）在易产生

硝酸盐污染的养殖场、连片农田；（3）易发生有机污

染的工厂周边加密布点，重点研究硝酸盐污染、有

机污染对地下水微生物多样性的影响。具体布点

见图1。

采样井一般为农田灌溉井或养殖场、工厂自备

井，取水深度为 30~60 m。采样前按照区域地下水

污染调查评价规范进行洗井、现场测试，测试数据

稳定后采集样品。采样选择 5 L超纯水塑料桶，采

集时弃去超纯水，并用待采地下水清洗三遍后将水

桶灌满，密封。采集的样品置于4℃保温箱中，在1~

2 d内运输到实验室进行抽滤等预处理。抽滤采用

高温灭菌的孔径0.22 μm，直径50 cm的聚四氟乙烯

（TPFE）微孔滤膜，每张滤膜过滤2 L样品，置于一次

性无菌培养皿中保存，统一存放于-86℃冰箱中，以

备提取DNA等后续工作。

3.2 样品测试

（1）高通量测序：利用 MP 的 FastDNATM Spin

Kit for Soil试剂盒进行样品DNA提取，取一张滤膜

在冰上融化，用无菌剪刀剪碎，置于试剂盒提供的

珠磨离心管中，按照说明书进行 DNA 提取。利用

1%琼脂糖凝胶电泳对 DNA 质量进行检测，使用

Nano Drop 2000 进行 DNA 浓度测定。PCR 扩增及

后续测序采用国际地球微生物计划中推荐使用的

16S rDNA 扩 增 引 物 序 列 （http:// www.

earthmicrobiome.org/emp-standard-protocols/16s/），

目标片段可兼顾细菌和古菌。上游引物为 515FB

（GTGYCAGCMGCCGCGGTAA），下 游 引 物 为

806RB（GGACTACNVGGGTWTC TAAT）。试剂为

TransGen AP221-02：TransStart Fastpfu DNA Polymerase，

扩增仪为 ABI GeneAmp® 9700 型，扩增体系为 20

μL。将扩增后的产物进行回收，利用上海美吉生物

医药科技有限公司的 Illumina Miseq测序平台进行

测序。

（2）水质指标测试：常规水质指标包括溶解性

总固体（TDS）、硝酸盐（NO3
-）、化学需氧量（COD）；

其检测均根据中国生活饮用水卫生标准检验方法

（GBT 5750.6.2.1-2006），委托自然资源部地下水矿

泉水及环境监测中心测试。

3.3 数据分析方法

样品污染类型分组：根据水化学测定的化学需

氧量（COD）、硝酸盐（NO3
-）、溶解性总固体（TDS）

浓度，将采集的样品分为有机污染组（Y）、硝酸盐污

292 中 国 地 质 2019年



http://geochina.cgs.gov.cn 中国地质, 2019, 46(2)

染组（N）及未污染背景组（B）。分组阈值的筛选主要

基于各指标累积概率曲线的拐点(宁卓等, 2018)当有

多个拐点时，结合地下水质量III类标准进行选择。

结果可靠性检验：Miseq高通量测序得到的PE

reads 根据 overlap 关系进行拼接，同时对序列质量

进行质控和过滤，并按照最小样品序列数进行抽平

处理 (Chen et al., 2016)。抽平后，采用稀释曲线

(Rarefaction)分析对测序结果可靠性进行检验(Ye

et al., 2017)；采用基于 Bray- curtis 距离算法的

Anosim分析，对分组方案的可靠性进行检验(Leung

et al., 2016)；继 而 ，使 用 层 级 聚 类（Hierarchical

clustering）分析在OTU水平上，对样品分组进行分

类比较，距离算法采用bray_curtis，样品层级聚类方

式为Average(Jin et al., 2017)。

微生物群落结构分析：在 OTU 水平上进行了

Alpha多样性分析和Beta多样性分析。Alpha多样

性分析主要有反映测序覆盖度的Coverage 指数，反

映群落丰富度的 chao、ACE和 sobs指数，以及反映

群落多样性的 shannon 和 simpson 指数 (Rogers et

al., 2016)。Beta多样性分析采用Weighted unifrac距

离算法的主坐标分析（PCoA）(Spor et al., 2016)。采

用 RDP classifier 贝叶斯算法对 97%相似水平的

OTU代表序列进行分类学比对，物种分类数据库为

silva128/16S，分类置信度设为0.7。基于该分类，在

属（genus）水平上进行了韦恩图分析(Ji et al., 2017)。

污染相关的功能性指示菌属分析：首先进行了

代表性菌种分析，该分析包括群落组成分析及组间

差异显著性检验。群落组成分析以各组样品物种

丰度的中位数进行计算；组间差异性检验利用单因

素方差分析（One-way ANOVA），在属水平上，对样

图1 滹沱河流域地下水采样布点图（B组为背景点；N组为硝酸盐污染点；Y组为有机污染点）
Fig.1 The distribution of grondwater sampling in Hutuo River Basin（Group B contained background samples；Group N contained

nitrate pollution samples, and Group Y contained organic pollution samples）
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品进行了组间差异显著性检验分析，其中，显著性p

值多重检验校正方法采用 fdr，CI 计算方法采用

scheffe(Song et al., 2017)。其次，为分析代表性菌种

与污染环境因子间的响应，确定功能性指示微生

物，对分组样品进行了典型关联分析（CCA）(Shen

et al., 2016)。最后，比对已有研究，对功能性指示微

生物的对地下水污染的指示作用进行了分析印

证。以上分析在 I- sanger 云平台（http://www.i-
sanger.com/）完成。

4 结果分析与讨论

4.1 样品污染类型分组

绘制67个样品NO3
-和COD浓度的累积概率曲

线如图2所示。

从图 2a中看出，COD的第一个拐点为 1 mg/L，

此拐点恰为地下水质量标准的 I类和 II类阈值，第

二个拐点为3.0 mg/L,为地下水质量标准 III、IV类的

阈值；NO3
-也存在两个拐点，分别为 58.5 mg/L 和

98.3 mg/L，此拐点接近地下水质量标准 II 类与 III

类、III类与 IV类的阈值（即 59.1 mg/L，88.6 mg/L），

考虑到 III 类以上水不再适合饮用，本研究选取 III

类水标准阈值COD 3.0 mg/L，NO3
-为 88.57 mg/L作

为硝酸盐污染组（N组）、有机污染组（Y组）的分类

依据，进行样品分组，其余样品为背景组（B组）。

4.2 结果可靠性检验

通过对采集水样中细菌、古菌进行测序，67 个

样品共获得原始序列 3739825条，过滤掉低质量的

序列后，共获得有效序列总数为3056497条，平均每

个样品序列 49298 条，每条序列长度平均为 250.76

bp。为了使数据标准化，按照各样品中序列最低数

量14503条，对样品序列进行抽平处理后，再将有效

序列进行分类学比对，统计得知 67 个样品共产生

13013个OTU。

对样品进行稀释曲线(Rarefaction)分析，评价测

序量是否足以覆盖所有类群。67个样品的 sobs及

shannon稀释曲线见图3。由图可见，各样品的稀释

曲线已趋于平缓，即使再增大测序数据量对OTU的

发现也没有贡献，说明样品的OTU覆盖度已基本饱

和，测序数据量及抽平结果合理，具有很高的可信性。

为了检验本研究分组方案是否可靠，采用基于

Bray-curtis的Anosim分析进行检验，主要是分析组

间的差异是否显著大于组内差异，从而判断分组是

否有意义。经过Anosim分析，得到该分组方案的R2

值为0.28，p值为0.001，说明其组间差异显著大于组

内差异（p＜0.05）且解释度较高（R2＞0.25），此分组

方案具有很高的可靠性。

根据各样品分组，采用层级聚类将样品进行分

析如图 4。由图可见，有机污染Y组样品在进化树

中基本聚集在三处，硝酸盐污染N组样品聚集在两

处，其余为背景组样品，且Y组样品与N组样品的亲

缘关系较远，说明本研究的分组方案较好的区分了

背景、有机污染及硝酸盐污染样品，可进行后续相

关分析。

4.3 样品微生物群落结构分析

首先，为了明确该区域微生物种群结构多样性

与有机污染、硝酸盐污染是否具有响应关系，本研

图2 累积概率曲线分析
Fig.2 Cumulative probability curve analysis
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究进行了Alpha多样性分析、Beta多样性分析及物

种韦恩图分析。

Alpha多样性指数分析可展示样品中物种的覆

盖 度（Community coverage）丰 富 度（Community

richness）和多样性（Community diversity）等物种多

样性信息，具体数据见表 1。Coverage 指数反应测

序结果对群落的覆盖度，3 个分组 B、N、Y 的

Coverage指数均值均为 0.97，展示本次测序对群落

的覆盖度好，数据可靠性高。

Chao、ACE和 sobs指数用于分析群落物种丰富

度，它的数值越大，表示样品所包含的物种种类越

丰富。总体上看，3 个分组的 Chao、ACE 和 sobs 指

数的均值为B组＞N组＞Y组，说明背景组的物种

最为丰富，而受硝酸盐污染、有机污染影响，样品所

包含物种的丰富度依次降低，说明能在污染环境中

存活的物种种类较背景环境变少。

Shannon和 Simpson指数是反映样品物种多样

性的两个指数，它们不仅反映物种丰富度，还指示

了物种的均匀度。它们的数值越大，表示该样品中

的物种种类越多且分布越均匀(Feng et al., 2017)。

Shannon指数对物种丰富度更敏感，而Simpson指数

对物种均匀度更为敏感(Zhou et al., 2002)。将 3组

样品相比较，Shannon 指数的均值 B 组＞N 组＞Y

组，Simpson指数均值为N组＞B组=Y组。这说明

在物种丰富度方面，与Chao、ACE和 sobs指数得到

的结果一致，而N组具有较高的物种分布均匀度，

组内不同物种在个体数量上更为接近。

Beta 多样性(Beta diversity) 分析结果较 Alpha

多样性分析更为直观，本研究使用 Weight UniFrac

距离算法进行Beta多样性主成分分析(PCoA)，该算

法不仅体现了各类别物种的丰富度差异，还包含样

图3 相似度为 97%条件下各样本的稀释曲线
Fig.3 Rarefaction curves of each sample at cutoff level of 3%

图4 样品层级聚类分析（OTU水平）
Fig.4 Hierarchical clustering tree on OTU level
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品之间物种类别差异。分析结果见图5，由图可见，

第一轴、第二轴的解释度分别为 20.19%及 13.95%。

Y组（有机污染）样品主要聚集在第二象限，与B组

（背景）及N组（硝酸盐污染）的多样性差异较大，说

明 Y 组具有明显不同于 B、N 组的物种类型。N 组

与B组在一、三、四象限均有分布，但N组的分布范

围较B组更小，说明硝酸盐污染样品的微生物多样

性与某些背景组样品较为相似。

综上所述，污染环境使其中的微生物多样性发

生了不同于背景微生物的变化，有机污染下的微生

物多样性发生了明显不同于背景的改变，而硝酸盐

污染与原有微生物种群多样性相比变化较少。

将样品所含 13013 个 OTU 进行分类学比对得

知，所有样品的物种共属于 67 个门、185 个纲、367

个目、689个科、1487个属及3301个种，物种组成较

为丰富。在属（genus）水平上，使用韦恩图分析对

B、N、Y 3 组所含共有和独有的 genus 数目进行统

计，初步比较各组物种组成的差异，具体的分析结

果见图6。由图可知，在属水平上，B、N、Y组分别包

含 1427、1108、795种微生物，其中三者共有的微生

物为693种，B与Y组、B与N组、Y与N组共有的微生

物分别为1071、773、694种，B、N、Y组各自独有的微

生物为277、21、37种。由以上结果可知，背景组微生

物组成最为丰富，有机污染组产生了更多与背景组不

同的物种，而硝酸盐污染组独有物种则较少。

4.4 污染相关的功能性指示菌属分析

由以上分析可见，样品的微生物群落结构多样

性较为丰富，要利用该信息进行地下水污染的功能

性指示，则需进一步分析筛选。首先明确各组中具

有代表性的菌属类型，其次根据代表性菌种与污染

环境因子间的关系，判断其对地下水污染是否有指

示作用，最后比对已有研究，印证其指示作用，最终

确定地下水污染的功能性指示微生物。

代表性菌种分析包括群落组成分析及组间差

异显著性检验。各样品在属水平上的群落组成分

析见图 7。图中信息主要包括：(1)各样品在属水平

上含有何种微生物；(2)样品中各物种的相对丰度。

由 图 可 见 ，B 组 中 丰 度 较 高 的 物 种 为

unclassified_f_Comamonadaceae（未分类丛毛单胞

菌），其在B组中的丰度为17.58%；N组中丰度较高

的物种为 Nitrospira（硝化螺菌属），组内丰度为

13.81%，Vogesella（福格斯氏菌属），组内丰度为

表1 样品Alpha多样性指数（每组均值）
Table 1 the Alpha-diversity of samples

分组

B

N

Y

Coverage

0.97 a

0.97 a

0.97 a

Chao

1678.83 a

1429.38 b

1342.39 b

ACE

1988.46 a

1901.63 a

1691.55 b

sobs

1089.64 a

819.25 b

807.07 b

Shannon

4.49 a

4.01 a

3.99 a

Simpson

0.08 a

0.09 a

0.08 a

图5 Beta 多样性的主坐标分析(PCoA)图
Fig.5 Principal coordinate analysis (PCoA) scores plot of beta diversity
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12.36%；Y组中丰度较高的物种为Acinetobacter（不

动杆菌属），组内丰度为22.39%，hgcI_clade，组内丰

度为8.70%。

综合样品群落组成分析，得知了每个分组丰度

较高的物种，但这些物种是否在各组中具有代表

性，还需进行显著性差异检验。

组间显著性差异检验可评估物种丰度差异的

显著性水平，获得组间代表性菌种。本研究采用单

因素方差（One-way ANOVA）分析，进行组间显著

性差异检验，确定代表性菌种，具体结果见图8。左

侧为属水平下的物种名，物种对应的柱子长度表示

该物种在B、N、Y组中的平均相对丰度，右侧为显著

性 p 值 。 由 图 可 见 ，在 丰 度 前 五 的 物 种 中 ，

unclassified_f_ Comamonadaceae 在 3 组中均有分

布，在 B 组中丰度最高，且具有显著性（p=0.019）。

Acinetobacter及 hgcI_clade在Y组中丰度最高且具

有显著性；Nitrospira、Vogesella在N组中丰度最高，

但只有 Nitrospira 具有显著性，故 Nitrospira 为 N 组

中的代表性菌种。

综上所述，经过群落组成分析及组间显著性差

异 检 验 ，得 到 B 组 的 代 表 性 菌 种 为

unclassified_f_Comamonadaceae，N 组为 Nitrospira，

Y 组为 Acinetobacter 及 hgcI_clade。这些物种在各

组中广泛分布，且具有显著性，其与污染环境因子

的响应关系值得深入发掘。

为了分析各组代表性菌种是否为功能性指示

菌属，首先要确定样品、代表性菌种与环境因子间

的关系，明确样品中的代表性菌种是否对环境变化

有指示作用，再进一步挖掘代表性菌种对环境的净

化作用，并将具有环境指示及自净作用的代表性菌

种确定为功能性指示菌属。

环境因子关联分析主要用来反映样品、代表性

菌种与环境因子之间关系，本研究采用多元直接梯

度（CCA）分析进行排序。结果如图9所示。N组、Y

组样品分别大致沿NO3
-、COD展布，说明其群落结

构分别与NO3
-、COD正相关，受到NO3

-、COD影响

较大。大部分B组样品均不与TDS、NO3
-、COD相

关，说明溶解性固体、硝酸盐污染及有机污染对大

部分背景样品群落多样性分布影响较小。

N组代表性菌种Nitrospira主要与NO3
-环境因

子正相关，说明其分布受到硝酸盐污染的影响，也

说明此代表性菌种可以指示硝酸盐污染。同理，Y

组代表性菌种Acinetobacter与COD正相关，也说明

Acinetobacter受有机污染影响，并为有机污染的指

示菌种。同为Y组代表性菌种的hgcI_clade与COD

相关性较差，不能作为有机污染的指示菌种。而在

B组中的代表性菌种unclassified_f_Comamonadaceae，

与各环境因子相关性均不强，且在B、N、Y组中的丰

度均高，并不能将各组区分出来，故不能作为功能

性指示菌属。

经过与以往文献的比对发现，B组代表性菌种

unclassified_f_Comamonadaceae 多 见 于 地 下 水

(Kimura et al., 2005)及饮用水(Lautenschlager et al.,

2013)中，此类菌种在N组、Y组中也存在，说明该菌

种为地下水中普遍存在的原位微生物，与是否污染

无关。N组代表性菌种Nitrospira为硝化细菌的一

种，可将亚硝酸盐氧化成硝酸盐 (Daims et al.,

2015)，多见于污水处理厂(Daims et al., 2001)中，在

地 下 水 研 究 中 也 有 报 道 (Pronk et al., 2009),

Hovanec et al., 1998)。故此菌种的确对硝酸盐污染

有指示及净化作用。Y组代表性菌种Acinetobacter

图6 不同样品之间比较的韦恩图
Fig.6 Venn diagram of representing the number on Genus

level of B, N, Y Groups
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是一种广泛存在的有机物降解菌，可降解芘(Yuan

et al., 2013)、多种烷烃(Hassanshahian et al., 2012)、

芳香烃(Chen et al., 2014)等，其对有机污染的指示

及自净作用也很明确。综合以上分析，确定N组的

功能性指示菌属为Nitrospira，Y组功能性指示菌属

为Acinetobacter。

本研究力求将各组样品数量均一化，但由于水

文地质复杂性、地层岩性非均质性、污染扩散的非

线性等，导致了各组样本数量与预设不符，虽然其

不影响微生物群落结构及功能性指示菌属的分析，

但却可能导致组间有关菌种数量分析的偏差，因

此，以后在布设采样点时，应更充分地结合区域水

文地质特征。

本研究选取的有机污染和硝酸盐污染指标

——NO3
-、COD、TDS作为环境因子，以此为代表分

析微生物种群结构对其的响应关系，实际仅关注了

微生物种群结构对典型污染的响应。在地下水环

图7 细菌组成属分类水平的比较（丰度＞5%）
Fig.7 Comparison of bacteria groups on genus level (abundance＞5%)

图8 组间显著性差异检验（丰度前五物种）
Fig.8 The tests of statistical significant differences between

groups (abundance of the top five species) 图9 CCA分析图（前4种优势属）
Fig.9 The CCA plot (the first 4 dominant genus)
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境中，与污染过程相关的环境因子较多，微生物种

群结构与其他环境因子的响应关系研究也应深入

开展，以揭示更为全面的微生物对地下水污染的响

应机制。

5 结 论

（1）对于滹沱河流域浅层地下水中的微生物，

背景B组的多样性最为丰富，而受硝酸盐污染、有机

污染影响，N组、Y组样品多样性丰富度依次降低，

其机理可能为：微生物的种群结构对地下水污染产

生了响应，即污染环境中产生了不同于背景的微生

物类群。

（2）该区域具有显著差异的、且在某污染组具

有显著优势的菌属可作为地下水污染的功能性指

示菌属，该指示菌属在污染监测、污染修复方面具

有较好的的应用前景，但还需进一步研究。
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