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基于低水位运行的城市河流污染底泥中
微生物群落特征及影响因素

吴摇 琼1,2,3,陈文龙1,2,3,陈摇 军1,2,3

(1. 珠江水利委员会珠江水利科学研究院,广东 广州摇 510611; 2. 水利部珠江河口治理与保护重点实验室,
广东 广州摇 510611; 3. 广东省河湖生命健康工程技术研究中心,广东 广州摇 510611)

摘要:针对低水位运行修复城市河流污染底泥微生物机制不清的问题,基于高、低水位下不同城市

河流的底泥理化性质检测分析、宏基因组高通量测序及生物信息学分析等手段,开展了低水位运行

的城市河流污染底泥中微生物群落特征及影响因素研究。 结果表明:变形菌门、放线菌门、厚壁菌

门和广古菌门分别是不同水位运行条件下相对丰度最高的细菌门类和古菌门类;高水位运行条件

下底泥中细菌的香农指数显著高于低水位运行条件下的指数值(p<0. 001),古菌则相反,说明古菌

群落可能主导了低水位运行过程中底泥污染物降解过程;低水位运行时变形菌门可能是参与底泥

中含氮污染物降解以及氮循环过程的主要微生物门类,琢鄄变形菌纲则可能对底泥中氨氮的去除发

挥了重要作用;TOC,TN 和 NH3 鄄N 是影响城市河流底泥中微生物群落变化的主要环境驱动因子;低
水位运行不仅能够有效降低底泥中常规污染指标的污染程度,解决底泥内源污染问题,还能显著降

低底泥中致病菌的潜在危害,构建更为安全的亲水城市河流生态系统。
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Characteristics and influencing factors of microbial communities in polluted sediment of urban rivers under low
water level operation / /WU Qiong1,2,3, CHEN Wenlong1,2,3, CHEN Jun1,2,3 (1. Pearl River Water Resources Research
Institute, Pearl River Water Resources Commission, Guangzhou 510611, China; 2. Key Laboratory of the Pearl River Estuary
Regulation and Protection of the Ministry of Water Resources, Guangzhou 510611, China; 3. Guangdong Provincial
Engineering Technology Research Center for Life and Health of River & Lake, Guangzhou 510611, China)
Abstract: In view of the unclear microbial mechanism of polluted sediment remediation in urban rivers under low water
level operation, a study on the characteristics and influencing factors of microbial communities in the polluted sediment of
urban rivers under low water level operation was conducted based on the physical and chemical property analysis,
metagenomic high鄄throughput sequencing, and bioinformatics analysis of sediment in different urban rivers at high and low
water levels. It is found that Proteobacteria, Actinobacteria, Firmicutes, and Euryarchaeota are the bacteria and archaea
with the highest relative abundance under different water level operating conditions, respectively. The Shannon index of
bacteria in the sediment under high water level operation is significantly higher than that under low water level operation (p
<0. 001), while archaea is the opposite, indicating that the archaeal community may dominate the degradation process of
sediment pollutants under low water level operation. Proteobacteria may be the main microbial community involved in the
degradation of nitrogen鄄containing pollutants and nitrogen cycle in the sediment under low water level operation, while
Alphaproteobacteria may play an important role in removal of ammonia nitrogen in the sediment. Through mantel analysis of
microbial community and environmental factors, it is found that TOC, TN, and NH3 鄄N are the main environmental driving
factors of microbial community change in the sediment of urban rivers. Low water level operation can not only effectively
reduce the pollution degree of conventional pollution indicators in the sediment, and solve the problem of internal pollution
in the sediment, but also significantly reduce the potential harm of pathogenic bacteria in the sediment, and build safer
hydrophilic urban river ecosystems.
Key words: urban rivers; polluted sediment; low water level operation; microorganism; remediation mechanism
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摇 摇 随着工业化和城市化进程的加快,生活污水和

工业废水排放量急剧增加,加之我国城市基础配套

设施建设相对滞后,导致城市河流受到严重污染,大
量污染物沉积到底泥中[1]。 在“生态优先、绿色发

展冶理念引领下,城市河流的外源截污工程已取得

较大成效,然而底泥内源污染问题依然严峻,已成为

引起城市水环境恶化的重要原因之一[2鄄3]。 当水体

环境变化时,累积于底泥中的各种有机和无机污染

物、重金属重新释放进入水体,形成二次污染;同时,
底泥污染物质会对水生动植物产生致毒致害作用,
并通过生物富集、食物链放大等过程,进一步影响陆

地生物和人类健康[4鄄5]。 以广州市为例,市内 200 多

条城市河流(段)底泥淤积厚度普遍在 0. 5 m 以上,
最大超过 2. 0 m[6]。 我国城市河流的污染底泥治理

已成困局。 传统观念普遍认为,抬高河道水位,既能

维持良好的城市水景观,又能提升水体环境容量。
但为了维持景观高水位,城市河流普遍开展大规模

引水调水或采用闸控等工程手段,需花费大量的建

设和运营成本;高水位运行下河道水动力条件弱,流
速缓慢,河道复氧能力低,不利于污染物的输移、扩
散和降解[7],泥 水界面处于长期厌氧状态,底泥持

续黑臭,需要借助清淤、人工曝气增氧、外源微生物

投加等手段修复污染底泥。 在外源污染逐步得到有

效控制后,河流污染底泥治理已成为城市水环境治

理和水生态修复的“牛鼻子冶 [8]。 当前污染底泥治

理技术可分为异位处理处置技术(如清淤)和原位

治理技术(如人工曝气增氧、外源微生物投加等),
但清淤工程投资高、占地面积大、二次污染重,还会

破坏河道底质生境,不利于生态修复;人工曝气增氧

技术在经济性、操作性和水体景观性方面的优势显

著,但维护费用高、曝气设备易破损老化、曝气效果

局限于局部区域且依赖性强,曝气一旦停止,在深层

底泥中厌氧微生物的作用下,表层底泥很快恢复到

厌氧条件,从而导致水体返黑返臭;外源微生物投加

具有去除效果好、治理成本低、节能环保等优点,但
同样存在依赖性强的问题,也存在一定的生态风

险[9]。 因此,亟须研发和推广适用于城市河流污染

底泥治理的新技术。
基于此,李明等[10]创新性地提出了城市河流低

水位运行生态修复理念,其具体内涵包括:在完成控

源截污后,将河道水位降低,使其维持自然低水位运

行,一般使河流上游保持自然水位,同时确保河道最

高水位不高于雨水口或者各类拍门(闸门);不采用

大规模引水调水,而是利用污水处理厂布局优势,将
污水处理厂尾水再生利用补给河道,促进水体流动,
同时让大自然充分做功,实现底泥的自然净化和修

复,逐步构建完善的水生态系统。 低水位运行技术

在广州市 100 多条河涌成功实践,如猎德涌、车陂涌

等利用低水位自然修复技术进行治理后,底泥开始

减量、泥质逐渐沙化、水生生物的物种多样性逐渐增

加,从曾经的黑河、臭河、垃圾河重获新生,生态系统

日趋健康。 低水位自然修复技术的效果与水动力条

件、水体扰动强度、光照和溶解氧条件、底泥自身性

质等均具有相关性,但其微生物机制目前仍有待认

识和研究[10]。 为进一步提升低水位自然修复技术

的普适性和高效性,实现该技术的大范围推广运行,
亟待揭示低水位运行中的城市河流污染底泥微生物

修复机制。
底泥中的微生物被认为是控制河流生态系统物

质迁移和转化的关键,对河流生态系统有着极其重

要的影响[11鄄12]。 研究表明,城市河流底泥中的微生

物多样性明显高于水体,其与河流生态系统中生源

要素循环、污染物降解等有着密切的联系,并且底泥

中微生物群落结构的变化对污染负荷具有显著的响

应关系[13]。 因此,底泥中微生物的群落结构被认为

是衡量河涌生态系统稳定性的重要指标之一[14]。
对于城市河流,其底泥致黑臭的化学原因是过量的

有机物质、重金属及营养元素等[15鄄16],不难推断出,
生物原因则是环境胁迫下微生物群落结构和多样性

的改变。 环境条件的改变会引起微生物群落结构和

多样性的变化[17鄄18],不同运行水位条件下底泥中微

生物亦可能存在差异。 基于此,从底泥中微生物群

落结构和多样性角度出发,揭示低水位自然修复技

术的修复机制,对于提升该技术的普适性和实现其

高效性具有重要意义。
本文通过对不同水位运行条件下河涌底泥中微

生物群落结构的研究比较,分析底泥中微生物群落

分布特征,识别低水位运行条件下潜在的优势功能

微生物,阐明微生物群落与其生境的关系,从微生物

角度初步揭示基于低水位运行的污染底泥自然修复

技术的运行机制,并对比不同运行水位对底泥中致

病性微生物的处理效果差异,以期为针对性地开展

城市黑臭河涌的低水位自然修复技术推广提供数据

基础和科学支撑。

1摇 材料与方法

1. 1摇 采样点选取

选取粤港澳大湾区典型低水位运行和高水位运

行的城市河流作为研究对象。 低水位运行河涌包括

车陂涌、沙河涌和大陵河;高水位运行河涌包括二沙

涌、黄埔涌、 石井河、 潘村涌、 田心涌和沙岗涌

(图 1)。 2022 年 9 月 21—27 日,分别在每条河涌选
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取 3 个样品点,采集沉积物柱不同深度(0 ~ 2、4 ~ 6、
8 ~ 10、15 ~ 20、25 ~ 30 cm)底泥样品。 每个样品点

采集 3 根沉积物柱子,并将同一深度底泥样品混合为

一个样品。 共采集底泥样品 135 份,每份样品分装为

两份,一份用于底泥物理化学性质分析,另一份用于

宏基因组高通量测序。 采样过程中用干冰和保温箱

保存样品,并快速运回实验室置于-40益冰箱保存。

图 1摇 采样点位置

Fig. 1摇 Location of sampling points

1. 2摇 底泥的理化指标分析方法

底泥中的理化指标包括 pH、总氮(TN)、氨氮

(NH3 鄄N)、硝态氮(NO-
3 )、硫化物、酸可挥发性硫化

物(AVS)、有机碳(TOC)和总磷(TP),其检测方法

均采用最新发布的国标或行标。 pH 的测定根据

NY / T1121. 2—2006《土壤检测 第 2 部分:土壤 pH
的测定》,TN 的测定根据 HJ 717—2014《土壤质量

全氮的测定 凯氏法》,NH3 鄄N 的测定根据 HJ 634—
2012《土壤 氨氮、亚硝酸盐氮、硝酸盐氮的测定 氯

化钾溶液提取 分光光度法》,NO-
3的测定根据 GB / T

32737—2016《土壤硝态氮的测定 紫外分光光度

法》,硫化物的测定根据 HJ833—2017《土壤和沉积

物 硫化物的测定亚 甲基蓝分光光度法》,TOC 的测

定根据 HJ 695—2014《土壤有机碳的测定燃烧氧化

非分散红外法》,TP 的测定根据 HJ 632—2011《土
壤 总磷的测定 碱熔 钼锑抗分光光度法》,AVS 的

测定参考刘景春等[19]的方法。
1. 3摇 底泥中细菌总 DNA 提取

称取 0. 10 g 底泥样品,按照强力土壤 DNA 提取

试剂盒(PowerSoil襆 DNA Isolation Kit)的实验操作步

骤,提取和纯化总基因组 DNA。 主要步骤包括匀

浆、萃取、沉淀和纯化等,每个样品提取 3 份 DNA 样

品。 将 DNA 样品保存于-80益,待使用。
1. 4摇 宏基因组高通量测序及生物信息学分析

将 DNA 样品用干冰保存送至北京诺禾致源科

技有限公司,利用微量分光光度计(Nanodrop2000)
和 Qubit 荧光计测定其纯度和浓度,质检合格后构

建 DNA 文库,在 Illumina Novaseq 高通量测序平台

对 DNA 样品进行 PE150 双端测序,测序深度为

10 GB。 下机 数 据 经 fastqc ( version 0. 11. 9 ) 和

KneadData(Version 0. 6. 1)软件数据质控、过滤、校
正、去接头操作后,共得到 3. 5 TB 的清洁数据。 基

于 MetaPhlAn3 软件对样品清洁数据中微生物物种

分类和相对丰度进行统计[20]。 MetaPhlAn3 软件通

过分析 17 000 个参考基因组(包括 13 500 个细菌和

古菌、3 500 个病毒和 110 种真核生物),从中挑选

100 万个物种特异性的标记基因;MetaPhlAn3 软件

可以精确得到样品中微生物组成,准确估算物种的

相对丰度。
1. 5摇 数据统计与分析

采用 Excel 2019 计算均值和标准差等分析常用

指标,用于统计沉积物理化指标和细菌物种等数据。
采用 R 语言 vegan、ggplot2、pheatmap、reshape2 等软

件 包 绘 制 主 坐 标 分 析 ( principal co鄄ordinates
analysis, PCoA)图、热图和堆积柱状图,利用 R 语言

circlize 包 绘 制 circos 图。 利 用 LefSe ( linear
discriminant analysis effect size)分析获得不同水位运

行条件下底泥中富集的标志性微生物物种,利用 R
语言 ggpubr 包检验不同水位运行条件下底泥中微

生物群落的差异。 LEfSe 分析是一种用于发现和解

释高维度数据生物标识(基因、通路和分类单元等)
的分析工具,它强调统计意义和生物相关性,可以分

析组间菌群差异,找出各组间特异的主要菌群,能够

在组与组之间寻找具有统计学差异的生物标识。 利

用 Mantel 分析探讨微生物群落结构与环境因子间

的关系,Mantel 分析可以在排除环境因子间自相关

干扰的前提下检验微生物群落和环境因子间的相关

性(或解释度)。

2摇 结果与分析

2. 1摇 底泥污染现状

如图 2 所示,低水位运行和高水位运行条件下

的目标河涌底泥中 pH 值分别保持在 6. 59 ~ 7. 24
和 6. 59 ~ 7. 21 之间,说明水位不同但运行稳定的河

涌底泥的 pH 值波动较小,且不存在显著性差异。
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图 2摇 不同水位下底泥中常规理化指标差异

Fig. 2摇 Difference of conventional physical and chemical parameters in sediment under different water levels

但不同水位运行条件下, 底泥中 TP、 TOC、 TN、
NH3 鄄N、AVS、硫化物等污染物指标在低水位运行条

件下的质量比分别为 186 ~ 1 146、0. 38 ~ 4. 82、
226 ~ 1903、15. 0 ~ 96. 0、0. 14 ~ 61. 20、2. 04 ~
50. 60 mg / kg,显著低于高水位运行条件下底泥中相

应污染物的质量比(p<0. 01),高水位运行条件下底

泥中相应污染物的质量比分别为 216 ~ 3 849、
0. 62 ~ 9. 90、626 ~ 7372、25. 0 ~ 1 117. 0、0. 84 ~
557. 00、3. 68 ~ 663. 00 mg / kg(图 2)。 相关结果表

明,相比于高水位运行,低水位运行可以有效降低底

泥中常规污染指标的污染程度,解决底泥内源污染

问题,这与低水位运行条件下泥 水界面理化因子的

直接改变有关。 在低水位运行下,可以让大自然充

分发挥作用,通过显著提升光照强度、增加河流垂向

紊动强度、提高溶解氧含量、提升温度等过程,实现

底泥的自然净化和修复[10]。
2. 2摇 底泥中微生物多样性差异分析

对细菌和古菌进行注释分类发现,在门水平上

总计注释出 37 类细菌和 8 类古菌。 如图 3 所示,高
水位运行条件下底泥中细菌的香农指数显著高于低

水位运行条件下的数值(p<0. 001),但古菌则相反。
不同水位下底泥中细菌和古菌香农指数差异反映出

高水位运行条件下底泥中微生物的香农指数显著高

于低水位运行条件下的数值(p<0. 001)。 低水位运

行条件下,注释分类古菌的绝对丰度为 139 ~
1 1046,中位数为 504,也显著高于高水位运行条件

下注释分类古菌的绝对丰度(范围 153 ~ 1 416,中位

数为 306,p<0. 001)。 结合低水位运行条件对污染

物的去除效率更高,说明高丰度的古菌群落可能是

低水位运行过程中底泥污染物降解的一个重要因

素。 有研究指出,氨氧化古菌具有更高的种群多样

性和代谢多样性,比氨氧化细菌对环境具有更强的

适应能力[19,21];氨氧化古菌被认为是农田土壤氨氧

化反应的主要驱动者[22]。 可以推测,随着城市河流

水位的改变,包括氨氧化古菌在内的古菌群落适应

环境改变后多样性显著提升,有效促进了包括氨氮

在内的多种污染物转化,提升了底泥中污染物的处

理效率。

图 3摇 不同水位下底泥中细菌和古菌的多样性差异

Fig. 3摇 Diversity difference of bacteria and archaea in
sediment under different water levels

基于门水平上相对丰度分析结果显示,变形菌

门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)、厚壁

菌门(Firmicutes)和广古菌门(Euryarchaeota)分别

是不同水位运行条件下相对丰度最高的细菌门类和

古菌 门 类, 在 低 水 位 时 相 对 丰 度 占 比 分 别 为
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65. 11% 、23. 77% 、2. 14% 、1. 44% ,在高水位时分别

为 49. 85% 、 27. 73% 、 5. 66% 、 5. 73% 。 但经过

PCoA 发现,低水位运行和高水位运行条件下底泥样

品中微生物群落组成形成了明显的分类簇,前两个

排序轴(PCoA1 和 PCoA2)共解释细菌群落差异的

73. 4% ,其中 PCoA1 解释了 62. 2% ,PCoA2 解释了

11. 2% ,说明低水位运行和高水位运行的河涌底泥

样品的群落组成存在明显差异(图 4),且基于非参

数检验相似性分析( analysis of similarities,Anosim)
结果确定了差异的显著性 (RAnosim = 0. 586 4, p=
0. 001)。

图 4摇 不同水位下底泥中的微生物群落 PCoA 分析结果

Fig. 4摇 Results of PCoA analysis of microbial community in
sediment under different water levels

LEfSe 分析结果显示底泥样品中共有 15 种标识性

物种(线性判别分析阈值大于 4),其中 8 种为高水位运

行条件下丰度显著富集的物种类别,分别是厚壁菌门、
放线菌门、广古菌门、甲烷微菌纲(Methanomicrobia)、放
线 菌 纲 ( Actlnomycetla )、 甲 烷 八 叠 球 菌 目

(Methanosarcinales)、甲烷毛菌科(Methanotrichaceae)
和甲烷丝状菌属(Methanothrix);另外 7 种为低水位

运行条件下丰度显著富集的物种类别,分别是变形

菌门、茁鄄变形菌纲(Betaproteobacteria)、琢鄄变形菌纲

(Alphaproteobacteria)、生丝微菌目(Hyphomicrobiales)、
伯克 氏 菌 目 ( Burkholderlales )、 丛 毛 单 胞 菌 科

(Comamonadaceae)和一个未知的菌科。 基于段昌

海等[23]对产甲烷古菌的综述结果,在目水平上的匹

配分析结果显示,高水位条件下底泥中甲烷微菌目

(Methanomicrobiales)、甲烷八叠球菌目、甲烷杆菌目

(Methanobacteriales)、甲烷胞菌目(Methanocellales)、马
赛球菌目 ( Methanomassiliicoccales)、 甲烷球菌目

(Methanococcales)、甲烷火菌目(Methanopyrales)等

产甲烷古菌的绝对丰度均显著高于低水位运行条件

下底泥中相应产甲烷古菌的绝对丰度( p<0. 001)。
高水位条件下,污染底泥中含有丰富的碳、氮、磷等

营养物质,且长期的厌氧条件为产甲烷菌等厌氧微

生物的生长提供了有利条件。 相比于低水位运行,
高水位运行条件下底泥中的产甲烷菌(如甲烷微菌

纲、甲烷八叠球菌目、甲烷毛菌科和甲烷丝状菌属

等)产甲烷过程中利用了大量溶解性 COD,进一步

增加了污染底泥中生物脱氮的难度,这也可能是导

致高水位条件下底泥中含氮污染物显著高于低水位

运行时的重要因素[24]。 此外,有研究表明,不管是

自然水体还是人工湿地环境中,变形菌门相对丰度

均较高,其在污水处理以及氮磷形态转换方面都起

到了十分重要的作用,且 琢鄄变形菌纲是湿地常见的

细菌菌群,对湿地中氨氮的去除有着非常重要的作

用[24鄄26]。 可以推断出,作为低水位运行条件下底泥

的标志性微生物种群,变形菌门可能是参与底泥中

含氮污染物降解以及氮循环过程的主要微生物门

类,琢鄄变形菌纲则可能对底泥中氨氮的去除发挥了

一定的作用。
2. 3摇 微生物群落结构与环境因子间的关系

底泥中微生物群落结构受底泥环境因子的调

控。 为了探讨底泥微生物群落的环境驱动因素,进
行了微生物群落和环境因子间的相关性分析及

Mantel 分析。 如图 5 所示,细菌群落的香农指数与

TOC,TN 和 NH3 鄄N 质量比的相关性系数 r 为0. 39 ~
0. 41,呈显著正相关关系(p<0. 001);古菌群落的香

农指数与 TOC,TN 和 NH3 鄄N 质量比的相关性系数 r
为 -0. 58 ~ -0. 49,呈显著负相关关系(p<0. 001),
说明 TOC、TN 和 NH3 鄄N 是影响城市河流底泥中微

生物群落的主要环境驱动因子。
刘晔等[27鄄28]研究证明,土壤中有机碳含量在微

生物群落组成方面具有重要的驱动作用,结合本文

Mantel 分析结果可知,这样的结论也适用于城市河

流底泥,即底泥中的有机碳含量能够显著影响微生

物群落的扩散能力。 除了有机碳含量外,土壤中的

氮含量也被认为是对生态系统中微生物群落的丰度

和多样性具有显著影响的因素,氮元素是微生物合

成蛋白质、核酸的关键元素[29],氮含量对初级生产

力、微生物群落组成、微生物酶活性等具有决定性作

用[30]。 有研究也证明土壤中碳、氮元素存在线性相

关关系,某一元素的含量变化会伴随另一元素的含

量变化,影响微生物生命活动的两个重要元素的含

量改变,最终会导致微生物群落结构发生变化[31]。
综上可以推断出,城市河流在低水位运行条件下,水
温、光照、流速和溶解氧等理化因子的改变增强了底

泥中微生物活性,从而使底泥中有机碳含量和氮含

量(TN 和 NH3 鄄N 等)发生显著变化(图 2),进一步

影响了底泥中微生物群落结构。 相比于高水位运

行,低水位运行时底泥中污染物浓度显著降低,底泥

中微生物的群落结构向更健康的群落结构发展,有
效改善了底泥中的有机碳含量和氮含量,并形成
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图 5摇 微生物群落和环境因子的相关性分析结果

Fig. 5摇 Results of correlation analysis between microbial community and environmental factors

了良性循环。
2. 4摇 低水位运行对底泥中病原微生物的处理效果

病原微生物可以侵入人体或动物,引起感染性

疾病甚至是传染病,对人类健康构成巨大威胁。 为

了识别和对比不同水位条件下底泥中病原微生物的

污染情况,从文献中汇编了一份包含 1 005 种人类

致病病原微生物综合清单[32],匹配成功则被认为是

潜在的病原微生物,最终得到目标底泥样品中可能

存在的病原微生物清单。 比对结果显示,在种水平

上共 508 种细菌被鉴定为潜在的病原菌,包括恶臭

假单胞菌 ( Pseudomonas putida)、 铜绿假单胞菌

(Pseudomonasaeruginosa )、 木 糖 氧 化 无 色 杆 菌

(Achromobacterxylosoxidans)等,其中变形菌门、放线

菌门和厚壁菌门是城市河流底泥环境中丰度最高的

三大类潜在致病菌门类。 进一步对不同水位条件下

底泥样品中潜在致病菌的香农指数进行独立双样本

组间比较,结果显示低水位运行条件下,底泥中潜在

致病菌的香农指数显著低于高水位运行条件( p<
0. 0001,图 6(a)),对底泥中潜在致病菌的 琢 多样性

指数进行分析也得到了相同的结论(p<0. 001,图 6
(b)),说明低水位运行能够显著降低底泥中致病菌

的潜在危害。 低水位运行旨在构建“自然、亲水、文
化冶的现代城市河流,其自然形成“深槽 浅滩 沙洲冶
的断面形态,能够给居民提供戏水、垂钓等亲水、戏
水场所。 相比于高水位,低水位运行能够显著降低

居民感染致病菌的风险,让城市居民安全地享受回

归自然之趣。

图 6摇 不同水位下底泥中致病菌分析结果

Fig. 6摇 Analysis results of pathogenic microorganisms in
sediment under different water levels

3摇 结摇 论

a. 相比于高水位运行,城市河流低水位运行既

可以有效降低底泥中常规污染指标的污染程度,解
决底泥内源污染问题,也能显著降低底泥中致病菌

的潜在危害,构建更为安全的亲水城市河流生态系

统。 包括氨氧化古菌在内的古菌群落可能是低水位

运行条件下提升底泥污染物降解效率的关键微生物

种群。
b. 高水位运行时底泥中的产甲烷菌(甲烷微菌

纲、甲烷八叠球菌目、甲烷毛菌科和甲烷丝状菌属)
限制了生物脱氮的效率;低水位运行时变形菌门可

能是参与底泥中含氮污染物降解以及氮循环过程的

主要微生物门类,琢鄄变形菌纲则可能对底泥中氨氮

的去除发挥了重要作用。
c. TOC、TN 和 NH3 鄄N 是影响城市河流底泥中
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微生物群落变化的主要环境驱动因子,环境因子

(有机碳含量与氮含量)的变化与微生物群落结构

的改变相互促进,构成了良性循环,形成了低水位运

行城市河流污染底泥修复的关键微生物机制。
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