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摘要: 为探究凡纳滨对虾养殖尾水处理过程中互花米草湿地的净化效果和沉积物古菌群落的组

成与分布, 基于 16S rRNA 基因的高通量测序技术, 从沉积物环境因子、古菌群落结构和多样性、

环境因子与古菌群落间的相互关系进行分析. 结果表明: 互花米草人工湿地深层沉积物的古菌

群落多样性显著高于表层和根际沉积物; 门水平上, 互花米草人工湿地优势古菌为泉古菌门、广

古菌门和奇古菌门; 纲水平上, 优势古菌为深古菌纲、甲烷微菌纲和热源体纲; 目水平上, 互花

米草人工湿地中含 3 种氨氧化古菌和 7 种产甲烷古菌. 非度量多维尺度分析(NMDS)表明, 互花

米草根际沉积物与深层沉积物古菌群落差异显著(P<0.05), 与表层更为相似. 冗余分析(RDA)及
Mantel 检验表明, 影响古菌群落的主要环境因子包括 pH、铵氮(NH4

+-N)、总有机碳(TOC)和总磷

(TP). 相关性热图表明奇古菌门和其中的亚硝基菌纲与环境因子的相关性最强. 氨氧化古菌群落

与 pH、NH4
+-N、总氮(TN)和 TP 呈显著相关(P<0.01), 产甲烷古菌与环境因子则无显著相关性. 人

工种植互花米草能够有效改善湿地环境, 可为养殖尾水的湿地净化提供理论和实践依据.  
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随着人们对鱼虾需求的逐渐加大和捕捞业的

日渐枯竭, 高密度、集约化的凡纳滨对虾(litope- 
naeus vannamei)养殖规模逐步扩大[1-2], 养殖尾水

也随之增加, 而养殖尾水的有效处理、达标排放是

近海养殖可持续发展必须解决的问题之一. 人工

湿地利用植物和湿地土对污染物进行有效的吸附

和降解是海水养殖尾水生态处理的一种重要方式. 
互花米草(Spartina alterniflora Loisel)作为滨海湿

地中常见的多年生直立草本植物, 具有耐盐、耐淤

和耐淹的特性, 还能有效减少沿海潮汐侵蚀、消浪

促淤[3], 杆叶也可作为饵料或肥料[4], 常被用于海

水养殖尾水人工湿地中. 互花米草通过根系分泌

物等化感物质影响土壤的理化性质, 进而影响微

生物的群落结构[5]. 与光滩相比, 互花米草的入侵

显著提高了中国东部滨海湿地土壤细菌丰度和多

样性, 而土壤细菌丰度和群落组成主要受 pH 等理

化性质的影响[6]; 在河口湿地中互花米草的入侵改

变了湿地土壤细菌的优势菌属[7]; 黄河口中互花米

草的种植改变了沉积物的理化性质, 有机碳的含

量随种植年限的增加而增加, 革兰氏阳性菌和革

兰氏阴性菌的比例显著增加[8]. 近年来, 随着研究

的不断深入, 关于互花米草对湿地沉积物细菌群

落影响的研究越来越广泛, 但在互花米草对湿地

沉积物古菌群落的影响方面尚鲜见报道.  
古菌广泛分布于土壤、海洋、淡水和河口等生

境中, 能够像细菌一样利用有机或无机电子供体

和受体进行各类能量代谢, 具有产甲烷、氧化氨或

降解有机物等不同的生理生化功能, 参与碳、氮和
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硫等元素的生物化学循环等. 目前, 关于古菌在高

浓度有机碳和氮的废水处理系统的功能研究逐渐

增多. 例如, 近年来厌氧消化在处理畜禽粪便和城

市废水等高浓度废水中得到了广泛应用, 其中的

产甲烷古菌则是有机质厌氧消化作用的直接贡献

者[9]. 产甲烷古菌是一类严格厌氧且系统发育差异

极大的古菌[10], 主要分布于湿地[11]、稻田[12]等厌氧

环境中, 它能利用环境中的有机质为底物, 通过乙

酸型、氢型、甲基型、氧甲基型[13]和烷基型[14]多

种途径产生甲烷, 在碳生物地球化学循环、可再生

能源的利用和全球气候变暖方面有着突出贡献[15]. 
氨氧化古菌(Ammonia-Oxidizing Archaea, AOA)在
自然环境中的数量比氨氧化细菌更高, 最大差别

可达 8 000 倍[16], 是地球上最丰富的氨氧化微生物. 
氨氧化古菌具有极高的底物氨亲和力和高效的自

养固碳途径, 能够参与硝化作用氧化环境中的铵

氮转化为植物更易吸收的硝酸盐, 此过程在缓解

养殖废水氮素污染中具有重要意义[17].  
为研究处理海水养殖尾水的人工湿地沉积物

中古菌群落的组成与分布, 本文通过高通量测序

分析不同位点沉积物的古菌群落组成、多样性及其

与环境因子的相互关系, 进一步分析与 C、N 循环

相关的氨氧化古菌和产甲烷古菌的群落变化, 阐

明古菌在人工湿地中的作用, 为人工湿地处理养

殖尾水提供科学依据.  

1 材料与方法 

1.1  研究区域选择及沉积物采集 
互花米草人工湿地位于浙江宁波象山蓝尚海

洋科技有限公司 的凡纳滨对虾养殖场 (N29.72° 
E121.86°), 对虾养殖平均产量 7 375 kg·hm-2, 其养

殖尾水排出至尾水沉淀池, 固液分离后一部分制

成有机肥应用于农业, 另一部分经滤食性贝类吸

收后流入互花米草人工湿地[18]. 根据养殖尾水的

流经途径, 将人工湿地分为流入区(E)、中间区(M)
和流出区(O) 3 个区域, 每个区域采集沉积物表层

(S)、互花米草根际(R)和人工湿地深层(D) 3 个位点, 
每个位点设置 3 个平行. 表层沉积物为水土交界面

下 2 cm 内的土层; 根际沉积物是用无菌水浸洗互

花米草根表后形成的泥浆再离心(3 000 r·min-1, 5  
min)得到; 深层沉积物为水土交界面以下 40 cm 的

无根区. 样品收集后保存于-80 ℃超低温冰箱, 直

至分析.  
1.2  沉积物理化指标测定 

沉积物含水率(moisture)用干重法测定; 水土

比 5:1 混合, 充分震荡后, 使用 pH 计(上海精科)测
得上清液 pH 值作为沉积物的 pH 值; 硝态氮(NO3

-- 
N)和铵态氮(NH4

+-N)采用 2 mol·L-1 KCl 浸提后分

别用酚二磺酸比色法和靛酚蓝比色法进行测定[19]; 
沉积物土样总氮(TN)和总磷(TP)含量用酸消解法

(Smart Chem 200 Discrete Analyzer)进行测定; 总

有机碳(TOC)含量采用重铬酸钾氧化法进行测定.  
1.3  DNA 提取, PCR 扩增及高通量测序 

称取 0.5 g 湿重沉积物, 用 FastDNA 土样试剂

盒(MP Biomedicals, OH, USA)提取 DNA, 提取步

骤参考说明书. 用 16S rRNA 基因 V3-V4 区通用引

物 341F(5′-CCTAYGGGRBGCASCAG-3′)和 806R 
(5′-GGACTACNNGGGTATCTAAT-3′)进行 PCR 扩

增 , 产物用 Takara 凝胶回收试剂盒进行纯化 , 
NanoDrop 测定含量和纯度, 等量混合后使用高通

量测序(Illumina, USA)平台进行测序.  
1.4  Illumina 数据处理 

原始数据利用 QIIME 流程进行分析, 过滤和

拼接低质量序列、去嵌合体等质控. 流程概括为剪

接掉 3 个以上的连续且质控分小于 20 的碱基, 保

留大于 300 bp 的长序列, 然后用 UCHIME 去除嵌

合体, 用 UCLUST 在 97%的相似性水平聚类为分

类操作单元(OTUs).  
1.5  统计分析 

基于 Illumina OTU 表, 利用 R 语言(version 
3.6.3)计算每个样品的 α-多样性指数, 包括香农多

样性(Shannon diversity)、Chao1 指数; 筛选门水平

(相对丰度>1%)、纲水平(相对丰度>1.5%)的古菌群

落, 利用 Origin (version 2018)绘制堆叠柱状图; 差

异分析除在表中特殊标注外, 均利用单因素方差

分析(One-way ANOVA)完成; 筛选目水平中的产

甲烷古菌和氨氧化古菌绘制堆积柱形图 ; 使用

“vegan”包绘制非度量多维尺度分析(NMDS), 比

较不同位点沉积物古菌群落差异; 使用“pheatmap”

包绘制相关性热图(Heatmap), 分析各优势菌门和

优势菌纲与环境因子的相关性; 对古菌群落和沉

积物环境因子进行冗余分析(RDA)和 Mantel 检验.  
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2 结果与分析 

2.1  不同位点沉积物理化性质 

理化分析结果(表 1)显示, 各位点沉积物 pH 均

呈弱碱性, 根际沉积物的平均 pH 值(8.0)高于表层

(pH=7.53)和深层 (pH=7.35), 但组间差异不显著

(P>0.05). 沉积物中 NH4
+-N、TN 和 TP 的含量均为

表层>根际>深层, 且尾水流入区表层的含量显著

高于中间区域和尾水流出区域表层的含量(P<0.05); 
根际沉积物中 NO3

--N 的含量高于表层和深层, 但

整体含量较低, 且各位点无显著差异(P>0.05). 根

际沉积物 TOC 含量显著高于其他位点(P<0.01).  

表 1  独立样本 t 检验分析各位点沉积物环境因子的差异 

尾水流入区域(Entry) 
环境因子 

表层土 根际土 深层土 

pH 7.690.04bc 8.100.29ab 7.190.38d 

NH4
+-N/(mg·kg-1) 185.8111.95a 54.1651.47c 5.842.16d 

NO3
--N/(mg·kg-1) 0.320.03a 3.054.76a 0.150.01a 

TOC/(mg·g-1) 2.330.16c 18.826.45b 2.100.68c 

TP/(mg·g-1) 2.280.46a 1.070.10b 0.330.10c 

TN/(mg·g-1) 1.660.19a 1.300.08b 0.660.10c 

中间区域(Middle) 
环境因子 

表层土 根际土 深层土 

pH 7.430.20cd 8.120.19a 7.380.25cd 

NH4
+-N/(mg·kg-1) 90.249.29bc 65.4126.54c 7.398.83d 

NO3
--N/(mg·kg-1) 0.200.01a 0.970.52a 0.170.02a 

TOC/(mg·g-1) 1.720.06c 33.8410.88a 1.650.19c 

TP/(mg·g-1) 0.650.22c 0.560.04c 0.370.05c 

TN/(mg·g-1) 1.090.06b 0.750.06c 0.440.06d 

尾水流出区域(Outlet) 
环境因子 

表层土 根际土 深层土 

pH 7.540.02cd 7.780.14abc 7.490.31cd 

NH4
+-N/(mg·kg-1) 111.6011.24b 54.7023.35c 11.1510.81d

NO3
--N/(mg·kg-1) 0.260.04a 1.340.60a 0.160.02a 

TOC/(mg·g-1) 2.991.06c 34.229.93a 2.260.74c 

TP/(mg·g-1) 1.050.14b 0.540.06c 0.390.05c 

TN/(mg·g-1) 0.760.06c 0.460.05d 0.260.06e 
注: 数值为平均值±标准偏差 , n=3; 字母不同为组间差异显著

(P<0.05); 下表同. 

2.2  不同位点沉积物古菌群落组成和多样性变化 
基于沉积物古菌 OTUs 进行 Alpha 多样性分析

(表 2), 从尾水流入区到流出区古菌的 Chao1 指数

和 Shannon 指数均呈增加趋势. 流入区深层沉积

物古菌的 Alpha 多样性显著高于表层和根际沉积

物(P<0.05), 而在流出区则表现为根际最高.  

表 2  沉积物古菌群落多样性指数 

尾水流入区域(Entry) 
多样性指数 

表层土 根际土 深层土 

Chao1 57.675.77b 53.677.37b 113.6741.97a 

Shannon 5.300.12b 5.310.24b 6.210.63a 

中间区域(Middle) 
多样性指数 

表层土 根际土 深层土 

Chao1 75.3311.85ab 65.0020.52ab 113.3314.22a 

Shannon 5.830.13ab 5.470.32ab 6.240.33a 

尾水流出区域(Outlet) 
多样性指数 

表层土 根际土 深层土 

Chao1 85.0033.87ab 104.6741.36ab 78.3315.70ab 

Shannon 5.950.45ab 6.100.51ab 5.620.45ab 

由图 1(a)可见, 互花米草人工湿地沉积物中存

在古菌的 7 个门类, 包括泉古菌门(Crenarchaeota)、
广古菌门(Euryarchaeota)、奇古菌门(Thaumarcha- 
eota)、纳古菌门(Nanoarchaeaeota)、阿斯加德古菌

门(Asgardaeota)、Hadesarchaeaeota 和 Diapherotrites. 
其中, 泉古菌门和广古菌门是各位点的优势菌群, 共

占80%左右. 泉古菌门在各位点的相对丰度占比均在

40%以上, 根际沉积物泉古菌门的相对丰度略低于表

层和深层沉积物, 但差异并不显著(P>0.05), 而奇古

菌门恰好相反(P<0.05). 在各区域位点中广古菌门

的相对丰度没有显著差异(P>0.05).  
在纲水平对古菌群落组成进一步分析, 由图

1(b)可见, 主要包括深古菌纲(Bathyarchaeia)、甲烷

微菌纲(Methanomicrobia)、热原体纲(Thermoplas- 
mata)、亚硝基菌纲(Nitrososphaeria)、乌斯古菌纲

(Woesearchaeia)、洛基古菌纲(Lokiarchaeia)和奥丁

古菌纲(Odinarchaeia)等. 深古菌纲作为各位点的

优势菌纲, 平均相对丰度占总丰度的 47%. 甲烷微

菌纲、热原体纲也占有相当大的比例, 但组间差异

并不显著(P>0.05). 亚硝基菌纲在根际沉积物中的

相对丰度显著高于表层和深层沉积物(P<0.05).  
2.3  不同区域沉积物古菌群落结构的变化 

对各区域位点沉积物古菌群落进行非度量多

维尺度(NMDS)分析. 由图 2 可见, 古菌群落按不同

区域聚类分布, 不同区域沉积物古菌群落存在显著差
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异(P<0.05, R2=0.23151). 相较于深层沉积物, 表层

和根际沉积物的群落结构相似性更高.  

 
图 2  非度量多维尺度分析沉积物古菌群落分布 

2.4  沉积物古菌群落与环境因子的相互关系 
对沉积物中的环境因子和古菌群落进行冗余

分析. 由图 3 可见, 表层沉积物和根际沉积物受环 

 
图 3  沉积物古菌群落与环境因子的冗余分析 

境因子的影响较大, TP 和 NH4
+-N 与表层沉积物呈

显著正相关(P<0.05), TOC 和 pH 与根际沉积物呈显

著正相关(P<0.05). 深层沉积物受养殖尾水的影响

较小, 与各环境因子均无显著相关性.  
为了更深入地探究沉积物古菌群落与环境因

子之间的相互关系, 对环境因子进行标准化处理, 
由 Mantel 检验(Mantel test, 置换次数=999)分析表明, 
古菌群落主要受 pH、NH4

+-N、TOC 和 TP 等环境

因子的影响(P<0.05) (表 3), 这与图 4的分析结果相

一致.  

表 3  古菌群落与环境因子相关性 

群落组成 
环境因子 

Mantel r P 

pH  0.581 <0.01 

NH4
+-N/(mg·kg-1)  0.383 <0.01 

NO3
--N/(mg·kg-1)  0.094 0.254 

TOC/(mg·g-1)  0.451 <0.01 

TP/(mg·g-1)  0.393 <0.01 

TN/(mg·g-1) -0.101 0.891 

基于相关性热图(Heatmap)分析环境因子对优

势古菌门和优势古菌纲的影响(图 4). TOC 作为评

价环境中营养指标的重要参数, 其与泉古菌门、阿

斯加德古菌门、深古菌纲和洛基古菌纲呈较显著的

负相关; 广古菌门与 NH4
+-N 和 NO3

--N 呈较显著的

负相关, 广古菌门中的热原体纲也与 NH4
+-N 呈较

显著的负相关; 奇古菌门和亚硝基菌纲都与 pH、

TOC 和 NO3
--N 呈显著的正相关, 与奇古菌门不同

  

SE: 流入区表层沉积物(Surface seidiment of Enter area); RE: 流入区根际沉积物(Rhizosphere seidiment of Enter area); DE: 流

入区深层沉积物(Deep seidiment of Enter area); SM: 中间区表层沉积物(Surface seidiment of Middle area); RM: 中间区根际沉

积物(Rhizosphere seidiment of Middle area); DM: 中间区深层沉积物(Deep seidiment of Middle area); SO: 流出区表层沉积物

(Surface seidiment of Outflow area); RO: 流出区根际沉积物(Rhizosphere seidiment of Outflow area); DO: 流出区深层沉积物

(Deep seidiment of Outflow area); 图 2、图 3 和图 5 相同.  

图 1  各位点主要优势菌群在门水平和纲水平的相对丰度 
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的是亚硝基菌纲还与 TP 呈较显著的正相关.  

 
(1) (2) (3) (4) (5) (6) (7) (8) (9) (10) (11) 

(1)Crenarchaeota; (2)Euryarchaeota; (3)Thaumarchaeota; (4)Nanoarcha- 

eaeota; (5)Asgardaeota; (6)Bathyarchaeia; (7)Methanomicrobia; (8)Thermo- 

plasmata; (9)Nitrososphaeria; (10)Woesearchaeia; (11)Lokiarchaeia; *: P< 

0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001. 

图 4  优势门和纲(相对丰度>1%)与环境因子的相关性热图 

2.5  氨氧化古菌和产甲烷古菌群落组成及其与环

境因子的相互关系 
为了分析湿地沉积物中参与 C、N 循环的功能

古菌 , 筛选出不同位点沉积物中的氨氧化古菌

(AOA), 发现此湿地沉积物中氨氧化古菌存在于亚

硝化侏儒菌目(Nitrosopumilales)、亚硝化球菌目

(Nitrososphaerales)和亚硝化杆菌目(Nitrosotaleales) 
3 个目中. 其中, 亚硝化侏儒菌目为优势氨氧化古

菌, 亚硝化球菌目和亚硝化杆菌目则只出现于个

别样品中. 从流入区至流出区的水平方向可见, 各

组间亚硝化侏儒菌目的相对丰度差异并不显著(P> 
0.05); 从表层到深层的垂直方向可见, 亚硝化侏儒

菌目的相对丰度呈 R>S>D 的趋势, 其中, RM 显著

高于 SM 和 DM(P<0.05)(图 5(a)).  
目水平下分析不同位点沉积物产甲烷古菌的

组成(图 5(b)), 主要包括甲烷八叠球菌目(Methano- 
sarcinales)、甲烷微菌目(Methanomicrobiales)、马赛

球菌目(Methanomassiliicoccales)、甲烷胞菌目(Me- 
thanocellales)、甲烷杆菌目(Methanobacteriales)、热

原体目(Thermoplasmatales)和 Methanofastidiosales. 
其中, 甲烷八叠球菌目和甲烷微菌目为优势产甲

烷古菌. 本湿地产甲烷古菌的组成较为丰富, 但各

产甲烷古菌在不同区域和不同位点差异均不显著

(P>0.05).  
基于 Pearson 相关性分析了氨氧化古菌和产甲

烷古菌与环境因子的相互关系. Mantel 检验(Mantel 
test, 置换次数=999)分析表 明 , 氨氧 化 古 菌群 落

结构与 pH、NH4
+-N、TN 和 TP 呈显著正相关(P< 

0.01) (表 4), 可见产甲烷古菌群落结构与各环境因

子均无显著相关性.  

表 4  氨氧化古菌和产甲烷古菌与环境因子相关性 

氨氧化古菌  产甲烷古菌 
环境因子 

Mantel r P Mantel r P 

pH  0.700 <0.01  0.094 0.332 

NH4
+-N/(mg·kg-1)  0.551 <0.01  0.114 0.251 

NO3
--N/(mg·kg-1) -0.167 0.743 -0.185 0.776 

TOC/(mg·g-1)  0.662 <0.01  0.150 0.258 

TP/(mg·g-1)  0.630 <0.01  0.151 0.183 

TN/(mg·g-1)  0.205 0.135  0.087 0.327 

3 讨论 

3.1  人工湿地对沉积物理化性质的影响 
研究表明, 凡纳滨对虾养殖尾水中氨氮、总氮

和总磷质量浓度分别高达 1.8、1.6 和 1.7 mg∙L-1 [20], 
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图 5  各位点氨氧化古菌(a)和产甲烷古菌(b)在目水平的相对丰度 
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而人工湿地净化养殖尾水是当前主要的处理方式

之一[18]. 在本文中, 从流入区到流出区, NH4
+-N、

TP 和 TN 含量均呈降低趋势. 用定植不同植物的湿

地处理市政污水和海水养殖尾水, 越靠近出水口, 
TP、TN 和 NH4

+-N 的含量越低[21], 而营养盐含量

的降低是湿地净化作用的最直接体现. 另一方面, 
植物作为人工湿地的重要组成部分, 是连接水体

和沉积物的关键通道[22]. 互花米草可通过根系分

泌物将光合固定产生的碳转移到根际沉积物中[23], 
因此, 根际沉积物中 TOC 的含量显著高于表层和

深层沉积物(P<0.05). 湿地植物还可以通过根系释

放氧气、TOC 等有机质和酶, 进一步促进根际特定

微生物的生长[24]. 此外, 湿地植物不仅能直接吸收

尾水中的营养元素[25], 还可与微生物构成根际微

环境, 共代谢强化去除尾水中的高浓度营养盐[26].  
3.2  沉积物古菌群落组成、分布及其与理化性质的

相互关系 
本研究结果表明, 在互花米草湿地沉积物中

泉古菌门、广古菌门和奇古菌门为优势古菌门类

(图 1(a)), 这与之前在其他湿地中检测到的优势古

菌基本一致[27-28]. 泉古菌门通常是海洋环境中占

比最高的古菌门[29], 深古菌纲作为泉古菌门的一

个分支, 已被确立为一个古菌门类[30], 其在各位点

的相对丰度均达 40%以上(图 1(b)). 深古菌是全球

碳循环的重要驱动者之一, 参与甲烷代谢循环、产

乙酸等多种功能[31]. 本湿地中广古菌门在各位点

的相对丰度没有显著差异, 均在 30%~40%之间(图
1(a)), 产甲烷古菌基本隶属本门的甲烷微菌纲和

热源体纲, 其中甲烷微菌纲的甲烷八叠球菌目和

甲烷微菌目为优势目. 甲烷八叠球菌目是一类严

格厌氧的产甲烷古菌, 可利用多种有机或无机化

合物为底物产生甲烷, 能够耐受不同的逆境因子, 
环境适应力强[32], 因而有研究者将甲烷八叠球菌

固定化用于处理高浓度有机废水[33]. 本湿地中产

甲烷古菌群落结构相对稳定, 与各环境因子之间

均无显著相关性, 但其相对丰度占比较高(图 5(b)). 
产甲烷古菌的生长繁殖只能利用以碳等有机物为

基质的产甲烷代谢获取能量[34], 可见, 产甲烷代谢

过程既能降低沉积物中的高浓度营养盐, 还有助

于沉积物中的甲烷向空气释放. 奇古菌门是近年

来从泉古菌门中划分出来的一类中温泉古菌, 包

含大量的氨氧化古菌[35]. 有研究者基于宏基因组

分析发现某些奇古菌的 DNA 片段含有氨单加氧酶

基因[36], 表明它们参与了氨氧化过程. 互花米草湿

地氨氧化古菌较少, 而亚硝化侏儒菌目是本湿地

中唯一的优势氨氧化古菌类群. 在深层沉积物中

亚硝化侏儒菌目的相对丰度最低, 可能是受深层

低氧气含量的限制. 有研究表明, 低氧环境会抑制

亚硝化侏儒菌目的生长, 但其自身能够产生少量

氧气进行氨氧化代谢[37]. 亚硝化侏儒菌目是海水

及海洋沉积物的优势氨氧化古菌, 是第一类成功

分离培养的氨氧化古菌, 其存在表明该环境氮代

谢活跃[38]. 有大量研究指出 pH 和 NH4
+-N 是影响

氨氧化古菌的重要因素[39-40]. 由图 5(a)可见, 氨氧

化古菌的相对丰度分布规律与 pH 趋势相一致. 有

研究者对全球范围内的土壤微生物研究发现, 在

酸性(pH<5)、中性(5≤pH<7)和碱性(pH>7)土壤中

存在不同生态类型的氨氧化古菌[41], 但多数氨氧

化古菌更适应在中性或弱碱性条件下生长 [42-43]; 
在 pH 6~8 的土壤中, 氨氧化古菌相对丰度随 pH 的

增加而增加[41]. 互花米草湿地为弱碱性, 根际的平

均 pH 值(8.0)高于表层平均 pH 值(7.55)和深层平均

pH 值(7.35), Mantel 检验分析表明氨氧化古菌与 pH
呈显著正相关(表 4), 与文献结果类似. 也有研究

者指出, 在酸性茶园土壤中的氨氧化古菌与 pH 值

呈显著负相关[44], 这可能是适应酸性环境的氨氧

化古菌随着 pH 的增加而生长受到抑制. 由于高氨

养殖尾水的直排, 导致本湿地表层平均 NH4
+-N 值

(129.22 mg·kg-1) 显 著 高 于 根 际 平 均 NH4
+-N 值

(58.09 mg·kg-1)和深层平均 NH4
+-N 值(8.12 mg·kg-1) 

(表 1), Mantel 检验分析氨氧化古菌群落与 NH4
+-N

呈显著正相关. 铵氮作为氨氧化过程的底物和氨

氧化微生物的能量来源, 显著影响着氨氧化古菌

群落. Verhamme 等[45]将土壤分别置于低、中和高

氨环境下培养一个月, 发现氨氧化古菌在各铵氮

条件下均能生长. 更有研究者在 NH4
+-N 质量浓度

高达 100 mg·L-1 的污水处理厂中检测出氨氧化古

菌[46], 在 NH4
+-N 质量浓度低于 5 μg·L-1 的远洋中

依然能够检测出氨氧化古菌[47]. 氨氧化古菌具有

较丰富多样性, 能在较广的 NH4
+-N 浓度范围内生

长[47]. 相反, 氨氧化古菌也会通过影响沉积物中的

环境因子进一步净化湿地环境. 氨氧化古菌的生
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长需要吸收部分氮素作为能量来源, 也能参与硝

化作用, 将铵氮转化为硝氮, 供给植物吸收利用. 
由于植物吸收有限, 其多余硝酸盐可通过厌氧呼

吸(例如脱氮和氨氧化)进一步转化为氮气, 以降低

沉积物中的高浓度氨对水生生物的毒性[48]. 本研

究中, 根际氨氧化古菌的相对丰度最高, 参与硝化

过程的群落也会更多, 这也可能是导致本湿地根

际 NH4
+-N 较低, 而 NO3

--N 含量最高的原因之一. 
总之, 人工湿地的有效除氮机制需要以植物和微

生物为主导.  

4 结论 

本研究分析了互花米草人工湿地尾水处理过

程中沉积物的古菌群落组成, 比较了不同区域及

不同位点沉积物的古菌群落结构, 结合测定的理

化性质分析了沉积物古菌群落与环境因子之间的

关系, 主要研究结论如下: 
(1)互花米草人工湿地能够有效地脱氮除磷, 

增加沉积物有机碳含量, 在尾水净化过程中发挥

重要作用.  
(2)所研究湿地中的优势古菌为泉古菌门、广

古菌门和奇古菌门. 亚硝化侏儒菌目为沉积物中

主要的氨氧化古菌, 其相对丰度呈根际>表层>深

层的变化趋势. pH 和 NH4
+-N 是影响氨氧化古菌生

长的主要环境因子, 氨氧化古菌也能参与铵氮转

化净化湿地环境. 产甲烷古菌群落组成稳定, 主要

通过自身吸收碳源降低湿地中的高浓度营养盐.  
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Composition and distribution of archaea community in constructed wetland for 
treatment of mariculture wastewater by Spartina alterniflora Loisel 

TAN Ying1, HU Yuehang1, QIAN Yunxia1, GUO Annan2,3* 
( 1.School of Marine Sciences, Ningbo University, Ningbo 315832, China;  

2.College of Food and Pharmaceutical Sciences, Ningbo University, Ningbo 315832, China;  
3.Key Laboratory of Animal Protein Food Deep Processing Technology of Zhejiang Province, Ningbo 315832, China ) 

Abstract: The constructed wetland, which planted with Spartina alterniflora Loisel, was used to treat the tail 
water of litopenaeus vannamei culture. In order to elucidate the composition and distribution of archaea 
community in wetland sediments and the impact of the rhizosphere, the environmental factors, community 
structure, diversity of archaea, and their relationship were analyzed in the present study. The results showed that 
the diversity of archaeal community in the deep sediments was significantly higher than that of surface and 
rhizosphere sediments. At the phylum level, the dominant archaea were Crenarchaeota, Euryarchaeota and 
Thaumarchaeota. At the class level, the dominant archaea include Bathyarchaeia, Methanomicrobia and 
Thermoplasmata. Three kinds of ammonia-oxidizing archaea and seven kinds of methanogenic archaea were 
found in the constructed wetland at the order level. Non-metric multidimensional scaling (NMDS) analysis 
showed that the archaeal community in the rhizosphere sediments was significantly (P<0.05) different from the 
deep sediments, but similar with the surface layers. Redundancy analysis (RDA) and Mantel test showed that the 
main environmental factors affecting the archaeal community included pH, ammonium (NH4

+), total organic 
carbon (TOC) and total phosphorus (TP). The ammonia-oxidizing archaea (AOA) were significantly and 
positively correlated with pH, NH4

+, total nitrogen (TN) and TP (P<0.01). The above results showed that 
artificial planting of Spartina alterniflora Loisel had changed the archaeal community of wetland sediments and 
was important for the treatment of mariculture tailwater.  
Key words: archaea community; Spartina alterniflora Loisel; sediment; mariculture tailwater 
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