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Core microbiome and nitrogen cycling in ecological floating-bed ponds
QU Jiangqi1, ZHANG Qingjing1*, YU Wenyu1, 2, LIU Pan1, YANG Mu1, JIA Chengxia1, ZHU Hua1

（1. Beijing Key Laboratory of Fishery Biotechnology, Fishery Science Institute of Beijing Academy of Agriculture and Forestry Sciences,
Beijing 100068, China; 2.College of Fisheries, Tianjin Agricultural College, Tianjin 300392, China）
Abstract：To explore the contribution of microorganisms to the nitrogen cycle and the potential driving mechanism in ecological floating
bed ponds, 16S rRNA gene amplicon sequencing and metagenomic sequencing technology were used to analyze the characteristics of
microbial community structure and nitrogen cycling function. Compared with the non-floating-bed water, Proteobacteria dominated in the
floating bed water microbial community. The microbial community structure changed significantly, as the relative abundances of C39,
Methylobacter, Limnohabitans, Polynucleobacter and Flavobacterium in the floating bed water were significantly increased（P<0.05）. During
the experiment, microbial alpha diversity Shannon index decreased significantly（P<0.05）. However, the Chao richness index increased
significantly in the floating-bed ponds（P<0.05）. At the genus level, Methylobacter, Caldimonas, and Bulkholderia were the core
microbiomes in the denitrification process. Nitrogen cycling results revealed nitrogen metabolism activity significantly increased in the
floating-bed ponds（P<0.05）. The nitrogen fixation gene nifH, nifD, and nifK, denitrification genes narG, napA, nirS, norB, and nosZ, and
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摘 要：为探索生态浮床池塘水体微生物对氮循环的贡献及其潜在驱动机制，本研究采用 16S rRNA基因扩增子测序和宏基因组

测序技术联合解析有无生态浮床水体中微生物群落结构及氮循环功能差异。群落结构分析结果表明，与无浮床水体相比，浮床

水体中变形菌门（Proteobacteria）微生物占主要优势。微生物群落结构发生明显改变，浮床水体中 C39、甲基杆菌属

（Methylobacter）、栖湖菌属（Limnohabitans）、多核杆菌属（Polynucleobacter）和黄杆菌属（Flavobacterium）的相对丰度显著增加（P<
0.05）。试验期间，浮床水体微生物 Shannon多样性指数显著降低（P<0.05），而Chao丰富度指数显著升高（P<0.05）。甲基杆菌、热

单胞菌（Caldimonas）和伯克氏菌（Bulkholderia）是浮床水体脱氮过程中关键核心微生物组。氮循环功能研究结果表明，铺设生态

浮床后，浮床水体氮代谢活动能力显著增强（P<0.05），以固氮（nifH、nifD、nifK）、反硝化（narG、napA、nirS、norB和 nosZ）和异化硝酸

盐还原过程（nrfA、nrfH）为主的氮循环功能基因丰度显著提高（P<0.05）。核心微生物组促进了水体生物固氮、反硝化和异化硝酸

盐还原过程，提升了养殖池塘水体氮循环的能力，显著降低了池塘水体中总氮、硝态氮和亚硝态氮含量（P<0.05）。研究表明，生态

浮床核心微生物组介导的固氮和反硝化作用是实现池塘水体氮素转化和迁移的重要途径，促进了养殖池塘水体氮循环，有利于

养殖池塘生态环境保护和含氮污染物的去除。
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生态浮床（人工浮岛）因其造价成本较低、适用性

广、管理维护方便等特点已成为养殖池塘水质调控设

施的重要组成部分[1]。研究表明，生态浮床不仅可以

通过浮床植物的同化作用吸收去除污水中的氮、磷

等，而且可吸附水体中的悬浮物、降解有毒物质和重

金属等[2]。近年来，研究人员通过在生态浮床下方配

挂生物填料等水质净化材料，不仅有效提升了生态浮

床在水体中空间利用价值，而且强化了污染水体中总

氮、总磷的去除效果[3]。因此，在当前低碳经济环保

力度逐步强化的背景下，应用不同形态的生态浮床技

术可以有效降低养殖水环境中氮、磷污染物浓度，减

少能耗，实现水产养殖业高效绿色发展。

微生物功能群在生物脱氮过程中发挥着关键的

作用[4]。目前陆地环境[5]、河湖水环境[6]、湿地系统[7]和

水质净化生物反应器[8]等微生物氮循环过程得到了

广泛研究。为研究微生物多样性以及群落功能对宿

主的潜在影响，Shade等[9]从四个维度（物种组成、系

统发育与功能、群落结构变化和相互作用关系）提出

了核心微生物组的概念，即一类显著影响宿主健康和

生态系统功能的关键物种。Karl等[10]从组成上将核

心微生物组分为三类，即优势种类（相对丰度>10%）、

丰富种类（相对丰度在 3.5%~10%之间）和稀有种类

（相对丰度<3.5%）。目前，核心微生物组参与浮床系

统的物质循环与生物地球化学过程潜在机制尚不明

晰。因此，确定生态浮床系统中核心功能微生物组成

及其对微生物氮循环功能的有益贡献，将有助于深入

了解生态浮床系统中核心微生物在水质净化过程中

的生物脱氮机制。

微生物的各种生物地球化学循环及其自身敏

感性能够对生态环境变化及时作出响应[11]。利用

16S rRNA分子的多样性或选定的功能基因生物标记

物可较客观地揭示生态系统中微生物的多样性、种群

结构动态变化及功能等方面的信息[12]。因此，本研究

利用 16S rRNA 基因扩增子测序和宏基因组测序

（Metagenomics sequencing）对比研究有无生态浮床水

体微生物的多样性、群落结构及代谢功能差异，试图

确定在生态浮床系统氮循环中起重要作用的功能基

因及其关键核心微生物类群，揭示生态浮床水体氮循

环核心微生物及其潜在生物脱氮机制，旨在为今后生

态浮床原位修复水体污染提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 试验材料与样本采集

试验于 2021年 5—8月在北京市农林科学院水产

科学研究所示范基地养殖尾水净化池塘（长×宽×深=
60 m×50 m×2 m）进行。试验选用的生态浮床和水生

植物均购自河北廊坊莲韵苑水环境景观有限公司。

如图 1所示，在养殖尾水池塘中铺设总面积为 250 m2

的生态浮床，浮床上栽种黄花鸢尾（Iris wilsonii C. H.
Wright）和千屈菜（Lythrum salicaria L.）等水生植物，

栽种密度为 16 株·m-2。待水生植物生长稳定后，将

池塘用不透水围隔切割成有生态浮床和无生态浮床

两块区域，有浮床组标记为 T 组，无浮床组标记为 C
组，试验期间保持池塘管理一致。每月分别采集两个

dissimilatory nitrate reduction gene nrfA and nrfH were all significantly increased in relative abundance（P<0.05）. The core microbiomes
promoted the biological nitrogen fixation, denitrification, and dissimilatory nitrate reduction processes, improved the capacity of nitrogen
cycling, and significantly reduced the contents of total nitrogen, nitrate nitrogen and nitrite nitrogen in the ecological floating-bed ponds
（P<0.05）. Our study has shown that nitrogen fixation and denitrification mediated by the core microbiome is the important way to realize
the transformation and migration of nitrogen in ecological floating bed ponds, which promotes the nitrogen cycle and is beneficial to the
environment protection and nitrogen pollutants removal.
Keywords：aquaculture pond; ecological floating-bed; microbiome; nitrogen cycle; function

图1 生态浮床养殖池塘尾水处理系统

Figure 1 The ecological floating-bed systems for aquaculture
tailwater treatment
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区域的前、中、后水体样本各 500 mL，作为一组重复

样本，试验期间共采集 24 个样本，经过滤除杂后用于

微生物 DNA 提取。现场使用英国 Aquaread AP-700
多参数便携式水质分析仪测定水温（Water Tempera⁃
ture，WT）、溶解氧（Dissolved Oxygen，DO）、pH值和总

固体悬浮物（Total Dissolved Solids，TDS）等水质指标。

取等量的 500 mL水样带回实验室，参照《水和废水监

测分析方法》[13]测定总氮（Total Nitrogen，TN）、氨氮

（Ammonia Nitrogen，NH +4 -N）、硝态氮（Nitrate Nitro⁃
gen，NO-3-N）和亚硝态氮（Nitrite Nitrogen，NO-2-N）等

水化指标。

1.2 微生物DNA提取和宏基因组测序分析

使用 FastDNATM Spin Kit for Soil（MP Biomedicals，
美国）提取水体样本微生物DNA，待所有样本DNA浓

度和纯度检验合格后，用干冰保存寄送至上海美吉生

物医药科技有限公司进行 16S rRNA基因扩增子高通

量测序和宏基因组测序。基于 Illumina MiseqPE 300
高通量测序技术对微生物群落结构和多样性特征进

行研究。同时，利用NEXTflexTM Rapid DNA-Seq（Bioo
Scientific，美国）构建PE文库，使用Hiseq Xten（Illumi⁃
na，美国）进行宏基因组测序、拼接、构建非冗余基因

集，对得到的基因进行 NR（Amino acid sequence of
non-redundant protein）物种注释和 KEGG（Kyoto En⁃
cyclopedia of Genes and Genomes）功能注释等，并筛选

与氮循环代谢相关的基因类群及其相对丰度信息。

1.3 统计与分析

使用 Excel 2007和上海美吉生物云平台对试验

数据进行数据处理和作图。参考Zhao等[14]的方法，对

微生物氮循环及其功能基因差异倍数进行分析，并采

用单因素方差分析（One-way ANOVA）检验分析不同

氮循环所有功能基因拷贝数的差异，其中*表示 P<
0.05，**表示P<0.01，***表示P<0.001。
2 结果与分析

2.1 水质变化特征

试验期间，浮床水体（T 组）的温度为（24.50 ±
2.81）℃、溶解氧浓度为（5.60±2.13）mg·L-1、总固体悬

浮物浓度为（327.00±18.12）mg·L-1、pH 值为 7.70±
0.27；而无浮床水体（C组）的温度、溶解氧、总固体悬

浮物浓度、pH值分别为（24.20±2.19）℃、（5.60±0.43）
mg·L-1、（397.00±42.88）mg·L-1、7.70±0.59，上述各常

规水质指标在两组中无显著性差异（P>0.05）。如图

2a~图 2c所示，浮床组总氮、硝态氮和亚硝态氮含量

极显著低于无浮床组（P<0.01），同时氨氮也有明显下

降趋势（图 2d），说明铺设生态浮床可以有效去除水

体含氮污染物。

2.2 微生物多样性和群落结构差异特征

本研究通过16S rDNA高通量测序共获得1 089 110
条有效 16S rRNA 基因序列，序列划分为 9 965 个

OTUs，基于物种OTUs相对丰度分析了微生物α多样

性和 β多样性特征，结果如图 3a~图 3c所示。与无浮

床水体相比，浮床水体中微生物 α多样性 Shannon指

数显著降低（P<0.05），而 Chao丰富度指数显著升高

（P<0.05）。β多样性主坐标分析（PCoA，Principal Co-
ordinates Analysis）结果表明，浮床水体与无浮床水体

微生物群落结构存在显著差异（P=0.001），但组内月

份间的样品分别聚集在各自的置信圈内，说明组内的

这些样本差异性小，具有较高相似性。如图 3d所示，

在门水平上，变形菌门（Proteobacteria）、放线菌门

（Actinobacteria）和蓝细菌门（Cyanobacteria）是池塘水

图2 池塘水体化学特征
Figure 2 The nutrients′ concentrations in the ponds
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体中主要菌群（相对丰度>5%），但变形菌门在浮床水

体中占绝对优势（相对丰度>60%），且相对丰度显著

高于无浮床的池塘水体（P<0.01）；而在无浮床水体

中，放线菌门和蓝细菌门的相对丰度较高，且放线菌

门相对丰度显著高于有浮床水体（P<0.05）。上述结

果表明，浮床水体中变形菌门是绝对的优势门类，这

可能是造成水体微生物多样性降低的原因，但生态浮

床的水质调控作用明显增加了微生物的丰富度，且对

蓝细菌有一定的抑制作用。如图 3e所示，排名前 10
的优势属中，浮床水体中的 C39、Methylobacter（甲基

杆菌）、Limnohabitans（栖湖菌）、Polynucleobacter（多核

杆菌）和 Flavobacterium（黄杆菌）的相对丰度显著高

于无浮床水体（P<0.01）。

2.3 微生物代谢功能及其氮代谢关键酶的差异特征

本研究在KEGG level 3层级上，对相对丰度>1%
的主要代谢功能通路进行差异性分析。结果（图 4）
显示，与无浮床水体相比，浮床水体微生物主要在

氮代谢（Nitrogen metabolism）途径上与之有显著差异

（P<0.01）。由此可见，配置生态浮床可以显著增强水

体中的氮循环相关代谢能力。除氮代谢外，精氨酸生

物合成（Arginine biosynthesis）、乙醛酸和二羧酸代谢

（Glyoxylate and dicarboxylate metabolism）、谷氨酸能

系统（Glutamatergic synapse）、γ -氨基丁酸能系统

（GABAergic synapase）等生理功能在无浮床水体中所

占相对丰度明显高于浮床水体（P<0.05）。针对氮代

谢通路进一步分析氮循环关键酶差异特征，结果如图

5所示。与无浮床水体相比，浮床水体氮代谢途径中

的钼铁固氮酶（Nitrogenase molybdenum-iron protein
alpha chain，EC：1.18.6.1）、同化型亚硝酸还原酶

（Nitrite reductase （NADH） large subunit， EC：
1.7.1.15）、硝 酸 盐 还 原 酶（Nitrate reductase，EC：
1.7.5.1）和一氧化氮还原酶（Nitric oxide reductase sub⁃
unit B，EC：1.7.2.5）等关键酶信号强度显著提升（P<
0.05）。由此可见，浮床水体微生物在氮固定、同化/异
化硝酸盐还原和反硝化作用等氮循环过程发挥了重

要的作用。

图3 微生物多样性及群落结构差异特征

Figure 3 Differences in microbial diversity and community structure
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图5 微生物氮代谢通路主要关键酶差异特征（信号强度）

Figure 5 Differential characteristics（signal strength）of main key enzymes in microbial nitrogen metabolism pathways

图4 微生物代谢功能差异特征

Figure 4 Differential characteristics of microbial metabolic functions

2.4 微生物氮循环过程及其主要功能基因

如图 6所示，池塘水体微生物参与的氮循环过程

主要包括氮固定、硝化作用、反硝化作用以及异化硝

酸盐和同化硝酸盐还原作用等 5种途径。其中，与无

浮床水体相比，生态浮床池塘水体氮固定、硝化作用、

反硝化作用和异化硝酸盐还原作用等氮循环途径发

生显著变化（P<0.05）。同时，参与氮循环的功能基因

丰度也发生明显变化，如参与硝化作用的 amoA基因

—— 306



2023年3月

http://www.aed.org.cn

曲疆奇，等：生态浮床池塘水体核心微生物种类及氮循环功能研究

图6 池塘水体微生物参与的主要氮循环过程

Figure 6 Major microbial nitrogen cycling in the pond

图7 微生物氮循环功能基因差异特征

Figure 7 Differential characteristics of microbial nitrogen cycle functional gene
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丰度增加了 0.8倍。如图 7所示，在所有参与氮循环

的功能基因中，共检测到 12个氮循环功能基因在有

无浮床水体中存在显著性差异（P<0.05）。其中，浮床

水体中有 10个功能基因相对丰度显著高于无浮床水

体（P<0.05），主要包括氮固定功能基因 nifH、nifD和

nifK，反硝化作用和异化硝酸盐还原作用的 narG、

narH、napA、norB、norC和 nirB基因以及同化硝酸盐还

原功能基因 nasA和 narB。而硝化作用 hao功能基因

在无浮床水体中相对丰度较高（P<0.05）。

2.5 氮循环途径核心微生物组及其与功能基因、水质

的关系

分析物种对氮循环功能的贡献度可以确定浮床

水体参与氮循环途径的核心微生物组。如图 8a 所

示，在属水平上共筛选出 11种核心微生物分别在氮

图8 浮床水体参与氮循环途径的核心微生物组
Figure 8 Core microbes involved in nitrogen cycle pathway in the floating bed water
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固定、硝化作用、反硝化作用、异化硝酸盐和同化硝酸

盐还原作用途径发挥主要作用。甲基杆菌属（Methy⁃

lobacter）在氮固定和硝化作用中贡献比例最高。有 9
种微生物参与了反硝化作用途径，其中热单胞菌

（Caldimonas）和伯克氏菌（Bulkholderia）贡献比例较

大。参与异化硝酸盐还原作用的核心微生物为甲基

杆菌（Methylobacter）、热单胞菌（Caldimonas）和伯克

氏菌（Bulkholderia）；参与同化硝酸盐还原作用的核

心微生物主要为蓝细菌（Cyanobium）和聚球蓝细菌

（Synechococcus）。此外，16S rRNA 高通量测序结果

（图 8b、图 8c）显示，Cyanobium、Methylobacter和 Lim⁃

nohabitans为丰富菌属，而其他均为稀有菌属。从氮

循环功能基因与核心微生物相关性热图结果（图 9）
可以看出，硝化作用功能基因 amoA和 amoB与甲基杆

菌（Methylobacter）呈显著正相关；反硝化作用和异化

硝酸盐还原作用功能基因 narG、nirS、nrfA、nrfH与热

单胞菌（Caldimonas）和硫针菌（Sulfuritalea）呈显著正

相关；同化硝酸盐还原作用功能基因 narB和 nirA与

蓝细菌（Cyanobium）和聚球蓝细菌（Synechococcus）呈

显著正相关，但与弯钩菌（Curvibacter）呈极显著负相

关。从核心微生物与水质相关性热图结果（图 10）可

以看出，这些核心微生物组与总氮、硝态氮、亚硝态氮

和氨氮呈显著负相关。上述结果表明核心微生物组

在水体含氮污染物去除中发挥了明显作用，促进了水

体氮素循环。

3 讨论

3.1 生态浮床对池塘水体微生物群落组成与多样性

的影响

随着水产养殖业规模化、集约化发展，排放到周

围自然水体中的养殖尾水往往富含有机和无机营养

物，因此会扰乱水生生态系统的自然平衡，导致自然

水体环境不断恶化[15]。实践证明，利用生态浮床原位

修复技术可以去除水中氮和其他营养物质以减缓富

营养化进程[16]。本研究结果表明，铺设生态浮床后池

塘水体微生物多样性和群落结构发生明显变化（图

3），微生物物种丰富度显著增加（图 3b），变形菌门相

对丰度占绝对优势（图 3d）。Deng等[17]的研究结果表

图9 氮循环功能基因与核心微生物相关性热图

Figure 9 Spearman correlation heatmap between the nitrogen cycling genes and core microorganisms
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明，在典型的草鱼养殖池塘里水体中微生物以变形菌

门、放线菌门和蓝细菌门为优势门类，这一结果与本

研究一致。变形菌门是地球上最主要的微生物种类，

具有丰富的生态功能，能够通过介导氢氧化、甲烷氧

化、反硝化作用和硫酸盐还原等作用驱动氮、碳、硫等

物质循环[18]。变形菌门对废水中固体悬浮物、总有机

碳和氨氮等污染物具有较好的去除能力[19]，且在人工

湿地中变形菌门微生物丰度显著高于自然湿地[7]。

放线菌门是微食物网营养和能量流动的重要参与

者[20]。研究发现，放线菌门是富营养化浅水湖泊中的

优势菌群[21]。养殖池塘中富含有机物和营养物质（如

氮和磷），可为放线菌门和蓝细菌门增殖提供物质基

础[22]。本研究中，试验期间浮床水体放线菌门和蓝细

菌门丰度有所降低（图 3d），说明生态浮床吸收了水

体中的营养物质，对这些微生物群落增殖产生影响，

起到了水质调控作用。在属水平上，铺设生态浮床后

池塘水体中放线菌门的C39菌相对丰度显著增加（图

3e）。研究发现，C39是浮萍载体生物膜污水处理系

统中去除含氮污染物的主要功能菌属之一[23]。值得

注意的是，核心微生物组中不占主导地位的稀有种类

在浮床水体反硝化作用过程中发挥了重要的作用（图

8、图10）。

3.2 生态浮床对池塘水体微生物氮循环功能的影响

3.2.1 对固氮作用的影响

微生物是驱动自然环境中氮循环过程的重要

引擎。本研究结果表明生态浮床水体中微生物氮

代谢活动明显增强（图 4）。从图 5生态浮床水体氮

代谢通路图可以看出，固氮途径上钼铁固氮酶起

到了关键作用。氮还原为氨是一个复杂的过程，是

由复合金属酶的固氮酶催化的。固氮酶由铁蛋白

（Fe-protein）和铁钼蛋白（Fe-Mo protein）组成 [24]。

在活性位点金属簇（铁钼辅助因子）环境中，将金属

簇的铁前体转化为成熟的金属簇后传递到 nifDK

中的目标位置 [25]。而钼铁固氮酶是一种不稳定的

金属酶，由 nifDK和 nifH蛋白组成，其生物合成需要

许多 nif 基因产物。活性 nifDK 的表达需要 nifH、

nifD、nifK等功能基因产物，其中 nifH被广泛用于检

测环境样本中固氮微生物多样性 [26]。如图 6 和

图 7 所示，铺设浮床后浮床水体固氮能力显著提升

（P<0.001），固氮功能基因 nifH、nifD、nifK相对丰度

图10 核心微生物组与水质相关性热图

Figure 10 Spearman correlation heatmap between the core microbes and water quality
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显著高于无浮床水体（P<0.05），说明铺设生态浮床

可以显著提高水体生物固氮能力。本研究结果表明，

甲基杆菌（Methylobacter）与 nifH、nifD、nifK相对丰度

呈强正相关性（图 9），是浮床水体生物固氮的主要贡

献者（图 8）。Methylobacter vinelandii、Methylobacter

chroococcum、Methylobacter bovis、Methylobacter marinus

等菌株中均可检测到高度保守的 nif基因序列，说明

甲基杆菌具有固氮潜力[27]。

3.2.2 对硝化作用的影响

鱼类排泄物和饵料残渣使得养殖水体氨氮、亚硝

酸盐和硝酸盐等含氮化合物浓度不断累积导致水质

恶化，产生的毒性效应会损害鱼类机体的生理机

能[28]。微生物的硝化作用是去除水体中氨氮的重要

途径，限速步骤氨氧化作用是硝化作用的第一步。从

图 5可以看出，氨在氨单加氧酶作用下氧化为羟胺。

氨单加氧酶由 amoA、amoB和 amoC多肽亚基组成，其

中 amoA具有较强的保守性，常被用来检测氨氧化微

生物的群落组成、分布及活性特征[29]。本研究结果表

明，与无浮床水体相比，浮床水体硝化作用功能基因

amoA相对丰度增加了 0.8倍，说明铺设生态浮床提升

了水体硝化作用的潜力。据图 8和图 9可知，生态浮

床水体中甲基杆菌（Methylobacter）是硝化作用的主要

贡献者，且与功能基因 amoA和 amoB丰度呈显著正相

关。研究发现，利用甲基杆菌参与甲烷氧化与硝化结

合的脱氮途径，并通过结合氨氧化可开发出应用于废

水氮去除的AME-D工艺[30]。

3.2.3 对反硝化、异化/同化硝酸盐还原作用的影响

反硝化和异化硝酸盐还原作用均可还原硝酸盐

氮，是废水处理中生物脱氮的关键途径[31] 。本研究

结果显示，甲基杆菌是反硝化和异化硝酸盐还原作用

的主要贡献者（图 8a），且与浮床水体中总氮、氨氮、

硝态氮和亚硝态氮含量呈显著负相关（图 10）。研究

发现，甲基杆菌基因组含有硝酸盐（narG）、亚硝酸盐

（nirK）和一氧化氮（norB）等关键功能基因，能够将甲

烷氧化与硝酸盐还原相结合[32]。因此，甲基杆菌在

浮床水体生物脱氮过程中发挥着重要的作用。此

外，核心微生物组中热单胞菌（Caldimonas）和伯克氏

菌（Bulkholderia）也是参与反硝化和异化硝酸盐还原

作用的重要菌属（图 8a），均与氨氮、硝态氮和亚硝态

氮含量呈显著负相关（图 10）。研究证实，Caldimonas

属微生物与焦化废水处理系统中芳香烃降解、硝化和

反硝化过程相关[33]。伯克氏菌（Bulkholderia）是一种

重要的除氮特效菌，部分具有聚磷作用，可氧化分解

多糖、双糖、单糖，并可作为唯一碳源，具有较强的反

硝化生物脱氮能力[34]。研究发现，narIJHG、aniA及

petABC是控制伯克氏菌反硝化作用的重要功能基

因[35]。此外，功能基因 nrfA是造成异化硝酸盐还原

途径差异的关键生物因子，也是废水处理中维持厌

氧氨氧化过程从而强化脱氮的关键步骤[36]。据图 9
可知，硫针菌（Sulfuritalea）与功能基因 nirS、nrfA和

nrfH相对丰度呈显著正相关。研究表明，亚硝酸盐还

原酶 nrfAH在硫酸盐还原菌中普遍存在，能够利用多

种无机电子供体还原硫化合物和氢气驱动完全脱氮

过程[37]。

与异化硝酸盐还原不同，同化硝酸盐还原是在有

氧环境下利用硝酸盐作为氮源并将其合成有机氮的

过程[6]。本研究结果显示，无浮床水体中富集了较多

nasB和 nirA类型细菌（图 7）。物种对功能贡献度结

果（图 8a）表明，蓝细菌（Cyanobium）和聚球蓝细菌

（Synechococcus）是同化硝酸盐还原作用的主要贡献

者，且与功能基因 narB和 nirA显著相关（图 9）。研究

发现，硝酸盐同化细菌（NAB）广泛分布于海洋表层、

深海和沉积物中，在氮循环中起着重要作用[38]。蓝细

菌中的硝酸盐同化基因通常会形成一个 nir（亚硝酸

盐还原酶）-通透酶基因-narB（硝酸盐还原酶）操纵

子的结构。硝酸盐通过硝酸盐（narB）和亚硝酸盐还

原酶（nirA），并由 ntcA和 ntcB基因调控参与氮同化途

径或异囊分化[39]。

综上，本研究推测的生态浮床水体微生物氮循环

潜在机制如图 11所示。与无浮床相比，铺设生态浮

床能够促进水体氮素循环，显著提升水体自身的固氮

和反硝化能力，并可通过功能微生物的反硝化和异化

硝酸盐还原途径实现对含氮污染物的去除。

4 结论

（1）本研究采用高通量测序的方法研究了有无生

态浮床养殖池塘水体微生物群落结构，发现养殖水体

主要由变形菌门、放线菌门和蓝细菌门组成。其中浮

床水体中变形菌门占绝对优势，而无浮床水体中以放

线菌门和蓝细菌门为主。浮床水体丰富度指数较高，

群落组成结构发生明显变化。

（2）宏基因组功能分析结果表明，铺设生态浮床

后，水体具有更强的氮循环能力，核心微生物组促进

了浮床水体固氮、硝化、反硝化和异化硝酸盐还原作

用过程，有利于池塘水体氮素迁移转化和含氮污染物

的去除，可明显改善养殖池塘水体环境。
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