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琉璃河地区地下水化学特征对微生物群落结构影响

李　军１，蓝芙宁１，邹胜章１，林永生１，张翠云２

（１．中国地质科学院 岩溶地质研究所 自然资源部／广西岩溶动力学重点实验室，广西 桂林５４１００４；
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摘要：为查明区域地下水化学特征对微生物群落结构影响，在北京琉璃河镇及周边地区采集９组地下水样。在调查

地下水化学特征基础上，利用高通量测序技术，对地下水样进行１６ＳｒＲＮＡ基因Ｖ４Ｖ５区测序，用于分析地下水化

学特征与微生物群落结构间相关性。水化学结果表明，研究区地下水共有ＨＣＯ３Ｃａ·Ｍｇ、ＨＣＯ３·ＣｌＣａ、ＨＣＯ３·

Ｃｌ·ＳＯ４Ｃａ和ＨＣＯ３Ｃａ水４种水型，主要水型为ＨＣＯ３Ｃａ·Ｍｇ水，部分地下水受ＮＯ－３、ＳＯ４２－污染。微生物结

果表明，研究区地下水优势菌门为犘狉狅狋犲狅犫犪犮狋犲狉犻犪，但无明显优势菌属。不同水型中微生物多样性呈地下水化学类

型越简单，微生物群落多样性水平越低趋势。ＨＣＯ３Ｃａ·Ｍｇ、ＨＣＯ３·ＣｌＣａ、ＨＣＯ３·Ｃｌ·ＳＯ４Ｃａ和ＨＣＯ３Ｃａ水４

种水型中共有菌属数量为１１３个，特有菌属数量分别为１８６、３２、３３和２个。影响因子对微生物群落结构影响程度

为浊度＞ＥＣ（电导率）＞ＤＯ（溶解氧）＞ｐＨ，较高的ＥＣ和ＤＯ值有利于犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊、犞狅犵犲狊犲犾犾犪、犎狔犱狉狅犵犲狀狅狆犺犪犵犪

菌属生长，ｐＨ适度增加有利于犌犪犾犾犻狅狀犲犾犾犪、犖犻狋狉狅狊狆犻狉犪菌属生长。综上可知，区域地下水化学特征对微生物群落结

构具有显著影响。
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　　微生物是地下水生态系统的重要组成部分，对

地下水中物质循环、能量转化和信息传递至关重要。

微生物群落不仅能反映地下水环境变化特征，而且

通过自生代谢可促进地下水污染物自然衰减［１３］，从

而实现地下水生态系统自身均衡。另一方面，地下

水化学组分对微生物群落具有重要影响，水体中的

氮素、碳素和有机物为微生物提供营养物质，氧气、

硝酸盐等为微生物群落提供电子受体［４］，温度、絮状

物等为微生物群落提供适宜的生存条件，地下水化

学组分改变直接影响微生物群落结构。

相对土壤和地表水，地下水环境具有低温、无

光、低氧和寡营养等特点，近似极端环境［５６］。针对

特殊的地下水环境，微生物群落研究多集中在室内

模拟和控制变量实验［７９］、场地生物自然衰减和生物

刺激修复方面［１０１４］，从而实现地下水环境生物监测

和微生物修复目标。但以往的研究中，区域性揭示

地下水微生物群落结构和不同地下水化学类型中微

生物群落组成差异较少，然而这是了解自然状态下

地下水微生物群落结构的重要一步，可为区域地下

水污染生物监测、生物自然衰减评价和生物修复提

供依据。本研究选取北京琉璃河镇地区，分别采集

地下水化学样品和微生物样品。在水化学检测基础

上，利用高通量测序技术对微生物样品进行１６Ｓ

ｒＲＮＡ基因Ｖ４Ｖ５区测序，揭示研究区地下水微生

物群落结构和不同水化学类型微生物群落组成差

异，以期为研究区后期地下水污染微生物监测与修

复提供依据。

１　材料与方法

１．１　研究区与取样

研究区位于北京西南部和保定北部，是非首都

功能疏解区的组成部分。西北部工业相对发达，南

部以农业种植为主。生产生活用水主要来源于地下

水，地下水主要取水层段为第四系含水层，取水深度

介于３～２００ｍ。含水层多为中细砂，西北部含水层

偶见粗砂和卵砾石。

为了较全面揭示地下水基本概况，采用对角线

布点原则，由西北至东南布置一条采样剖面线，并在

污染易发处增加样点（图１）。９组采样点均采集地

下水化学样品和微生物样品，样品用于水化学和微

生物群落分析。水化学样品使用１．５Ｌ和５００ｍＬ

聚乙烯塑料瓶分装。采样结束，进行现场测试；微生

物样品使用１．５Ｌ无菌聚乙烯瓶采集，每样分装两

瓶，一瓶排尽空气，一瓶留有空气，尽可能确保好氧、

厌氧、兼性厌氧微生物存活［１５］。微生物样品全程冰

块保存，并当天送往实验室进行过滤。

图１　采样点分布

Ｆｉｇ．１　Ｌｏｃａｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅｓａｍｐｌｉｎｇｐｏｉｎｔｓ

１．２　化学检测与高通量测序

地下水现场测试项目包括水温、ｐＨ、ＤＯ、ＥＣ、

ＯＲＰ（氧化还原电位）、浊度、ＴＤＳ（总溶解固体），全

分析和微量元素检测项目由国土资源部地下水矿泉

水及环境监测中心完成测试，测试项目包括常规阴

离子、阳离子和重金属等水化学指标。微生物样品

送达实验室，当天完成过滤，滤膜至－７０℃保存，并

及时送往上海美吉生物医药科技有限公司进行高通

量测序。样品ＤＮＡ提取采用美国ＭＰ公司ＦａｓｔＤ

ＮＡＳＰＩＮＴＭｋｉｔｆｏｒｓｏｉｌ试剂盒，采用琼脂糖凝胶电

泳法和分光光度计（ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００）完成ＤＮＡ完

整性、纯度与浓度检测，ＰＣＲ引物为５１５Ｆ（ＧＴＧＣ

ＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧ３′）和９０７Ｒ（ＣＣＧＴＣＡＡＴＴＣ

ＭＴＴＴＲＡＧＴＴＴ３′）。完成Ｖ４Ｖ５区片段扩增
［１６］，

·８９·
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回收扩增产物，Ｍｉｓｅｑ建库测序。

１．３　数据分析

地下水化学样品，基于Ｅｘｃｅｌ２０１３对地下水化

学离子进行统计分析，运用舒卡列夫分类法对地下

水化学类型进行分类。地下水微生物样品，基于Ｉ

Ｓａｎｇｅｒ平台，对测序所获得的双端序列进行数据质

控，依据相似度９７％水平划分ＯＴＵ，按最小样本序

列数抽平。为获得分类学信息，采用ＲＤＰｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ

贝叶斯算法进行分类学划分，比对数据库为ｓｉｌ

ｖａ１２８／１６Ｓ
［１７］。在ＯＴＵ水平上分析不同水化学类

型微生物群落α多样性。利用Ｒ语言绘制柱状图，

用于揭示研究区地下水微生物群落组成和丰度。绘

制Ｖｅｎｎ图和饼状图，用于分析不同地下水化学类

型微生物群落组成差异。利用ＶＩＦ（方差膨胀因子）

筛选关键影响因子［１８］，基于Ｒ语言ｖｅｇａｎ包绘制

ＣＣＡ（典范对应分析）图，用于分析影响因子与微生

物群落之间相关性。

２　结果与分析

２．１　地下水化学分析

地下水化学类型可反映地下水化学成因环境、

基本特征和水文地球化学作用。据水化学检测结

果，９组地下水样品舒卡列夫分类结果见表１。研究

区地下水化学类型为 ＨＣＯ３Ｃａ·Ｍｇ水（ＳＷ１、

ＳＷ２、ＳＷ７、ＳＷ８）、ＨＣＯ３·ＣｌＣａ水（ＳＷ３、ＳＷ４）、

ＨＣＯ３·Ｃｌ·ＳＯ４Ｃａ水（ＳＷ５、ＳＷ６）和 ＨＣＯ３Ｃａ

水（ＳＷ９），主要水型为 ＨＣＯ３Ｃａ·Ｍｇ水。ｐＨ值

介于６．９６～８．５４，总体为弱碱性水。ＯＲＰ是地下

水氧化还原环境的重要参数［１９］，已检测的４组样品

中，除ＳＷ４外，其它均小于１００ｍｖ，说明部分水体

中多数微生物群落进行无氧呼吸。ＤＯ值在一定程

度上可反映水体污染程度，好氧微生物的代谢活动

消耗水体中氧气，导致ＤＯ偏低。ＳＷ２点ＤＯ值最

低，为２．２８ｍｇ／Ｌ，该点位于胡良河旁，在一定程度

上受胡良河污染影响。浊度可直接反映地下水中悬

浮物含量，适合饮用的Ⅲ类水浊度应≤３ＮＴＵ，同

时地下水中悬浮物为微生物提供附着点，在一定程

度上，浊度越大越有利于微生物生存。

由表１知，地下水样品中检测出的污染物主要

为ＮＯ３
－和ＳＯ４

２－。ＮＯ３
－质量浓度介于３．８５～

１５９．２０ｍｇ／Ｌ，平均质量浓度为７５．４２ｍｇ／Ｌ，该质

量浓度已超过世界卫生组织（ＷＨＯ）设定饮用水

ＮＯ３
－
Ｎ限定值１０ｍｇ／Ｌ

［２０］。点ＳＷ３、ＳＷ９、ＳＷ６

和ＳＷ４ 水的 ＮＯ３
－ 质量浓度分别为 １５９．２０、

１５５．３０、１１４．１０和９０．４５ｍｇ／Ｌ，均超过我国地下水

质量标准（ＧＢ／Ｔ１４８４８—２０１７）Ⅲ类水ＮＯ３
－
Ｎ限

定值２０ｍｇ／Ｌ
［２１］，不再适合人类饮用。ＳＯ４

２－质量

浓度介于２２．４４～３２１．００ｍｇ／Ｌ，平均质量浓度为

１３８．００ｍｇ／Ｌ，点ＳＷ６和ＳＷ５水的ＳＯ４
２－质量浓

度分别为３２１．００ｍｇ／Ｌ和２７８．８０ｍｇ／Ｌ，超过我国

地下水质量标准（ＧＢ／Ｔ１４８４８—２０１７）Ⅲ类水设定

值２５０ｍｇ／Ｌ，已不再适合人类饮用。

表１　地下水化学统计

Ｔａｂ．１　Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｈｙｄｒｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ

样品编号 地下水化学类型 ｐＨ
ＤＯ／

（ｍｇ·Ｌ１）

浊度／

ＮＴＵ

ＴＤＳ／

（ｍｇ·Ｌ１）

ＥＣ／

（μｓ·ｃｍ
１）

ＯＲＰ／

ｍｖ

ＮＯ３
－／

（ｍｇ·Ｌ１）

ＳＯ４
２－／

（ｍｇ·Ｌ１）

ＳＷ１ ＨＣＯ３Ｃａ·Ｍｇ ７．６９ ５．４４ １．１０ ５４９．３ ７８６ ７５ ６．６１ ５３．２０

ＳＷ２ ＨＣＯ３Ｃａ·Ｍｇ ７．３１ ２．２８ ０ ８０５．５ １１３７ ４７ ３．８５ ６０．７０

ＳＷ３ ＨＣＯ３·ＣｌＣａ ６．９６ ４．９７ ７．９０ ９８５．７ １３４０ ９２ １５９．２０ １３９．８０

ＳＷ４ ＨＣＯ３·ＣｌＣａ ７．１５ ４．９６ ０ ８９５．４ １３２１ １０７ ９０．４５ １４９．２０

ＳＷ５ ＨＣＯ３·Ｃｌ·ＳＯ４Ｃａ ７．６１ ５．６２ １６．４０ １１８４．０ １６８３ — ８０．９６ ２７８．８０

ＳＷ６ ＨＣＯ３·Ｃｌ·ＳＯ４Ｃａ ７．７７ ６．１４ ６．５０ １２８６．０ １７５１ — １１４．１０ ３２１．００

ＳＷ７ ＨＣＯ３Ｃａ·Ｍｇ ７．９８ ４．８７ ２．５０ ５７３．３ ８５３ — ４７．６０ ８１．１５

ＳＷ８ ＨＣＯ３Ｃａ·Ｍｇ ８．５４ ６．３３ ０．５２ ３９２．２ ６０２ — ２０．７３ ２２．４４

ＳＷ９ ＨＣＯ３Ｃａ ７．８０ ７．９４ ４．３０ ８５７．２ １２２２ — １５５．３０ １３５．７０

２．２　微生物群落多样性

本次测序，共获取优化序列３１９２４４条，ＳＷ１、

ＳＷ２、ＳＷ３、ＳＷ４、ＳＷ５、ＳＷ６、ＳＷ７、ＳＷ８和ＳＷ９分

别获 得５２６９９、３３３５４、３８６８３、３２４３５、３４７４４、

３１７２１、５８８８５和３６７２３条序列。所以样品序列条数

均超过３１０００条，序列平均长度介于为３９５．４～

３９６．３ｂｐ。测序结果按９７％相似度进行聚类，共获

得４８３６个ＯＴＵ。选取Ｃｈａｏ指数和Ｓｈａｎｎｏｎ指数

绘制稀释曲线，见图２，所有样品稀释曲线均趋于平

缓，说明测序数据可靠，揭示物种全面［２２］。

由表２知，反映测序覆盖程度的Ｃｏｖｅｒａｇｅ指数

介于０．９８２～０．９９７，均在９８％水平以上，说明本次测

·９９·
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试结果可靠。聚类共获ＯＴＵ数目为ＳＷ９（２８８）＜

ＳＷ５（９７３）＜ＳＷ３（１０６５）＜ＳＷ４（１２４３）＜ＳＷ１

（１３７９）＜ＳＷ２（１６６８）＜ＳＷ８（１６７２）＜ＳＷ６（１６７６）＜

ＳＷ７（２１３２）。由不同水型内样品ＯＴＵ平均值知，

不同地下水化学类型中ＯＴＵ数目呈 ＨＣＯ３Ｃａ·

Ｍｇ水（１７１３）＞ＨＣＯ３·Ｃｌ·ＳＯ４Ｃａ水（１３２５）＞

ＨＣＯ３·ＣｌＣａ水（１１５４）＞ＨＣＯ３Ｃａ水（２８８）。

表２表示地下水样品中微生物群落α多样性指

数，其中，Ｓｏｂｓ、Ｃｈａｏ、Ａｃｅ用于分析地下水样微生

物群落丰富度，值越大表示物种越丰富；Ｓｈａｎｎｏｎ、

Ｓｉｍｐｓｏｎ指数反映微生物群落多样性，Ｓｈａｎｎｏｎ指

数越大则微生物群落多样性越高，Ｓｉｍｐｓｏｎ指数与

Ｓｈａｎｎｏｎ指数表示意义相反。从采样点看，ＳＷ７微

生物群落多样性水平最高，其次为ＳＷ６、ＳＷ１、ＳＷ２，

样品ＳＷ３、ＳＷ５、ＳＷ９微生物群落多样性水平最低。

从不同地下水化学类型看，微生物多样性水平呈

ＨＣＯ３Ｃａ·Ｍｇ＞ＨＣＯ３·Ｃｌ·ＳＯ４Ｃａ＞ＨＣＯ３·

ＣｌＣａ＞ＨＣＯ３Ｃａ，即地下水化学类型越简单，微生

物群落多样性水平越低，且ＨＣＯ３·Ｃｌ·ＳＯ４Ｃａ和

ＨＣＯ３·ＣｌＣａ水α多样性指数较为接近。

图２　Ｃｈａｏ指数和Ｓｈａｎｎｏｎ指数稀释曲线

Ｆｉｇ．２　ＣｕｒｖｅｓｏｆＣｈａｏａｎｄＳｈａｎｎｏｎｉｎｄｉｃｅｓ

表２　不同地下水化学类型α多样性指数

Ｔａｂ．２　Ｍｉｃｒｏｂｉａｌαｄｉｖｅｒｓｉｔｙｆｒｏｍｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｒｏｕｎｄｗａｔｅｒｃｈｅｍｉｃａｌｔｙｐｅｓ

水化学类型 样品编号 Ｓｏｂｓ Ｓｈａｎｎｏｎ Ｓｉｍｐｓｏｎ Ａｃｅ Ｃｈａｏ Ｃｏｖｅｒａｇｅ

ＨＣＯ３Ｃａ·Ｍｇ

ＳＷ１ １３７９ ５．５０９ ０．０１５ １８０９．１ １８７４．６ ０．９８５

ＳＷ２ １６６８ ５．６２９ ０．０１１ ２１２２．６ ２１５９．０ ０．９８２

ＳＷ７ ２１３２ ６．３００ ０．００８ ２３２６．７ ２３１３．４ ０．９８７

ＳＷ８ １６７２ ５．０９３ ０．０５７ １９２５．３ １９３３．２ ０．９８６

平均值 １７１３ ５．６３３ ０．０２３ ２０４５．９ ２０７０．０ ０．９８５

ＨＣＯ３·ＣｌＣａ

ＳＷ３ １０６５ ２．７９８ ０．２８８ １８３６．２ １５７６．４ ０．９８４

ＳＷ４ １２４３ ５．３６４ ０．０２１ １３１６．８ １３２１．５ ０．９９４

平均值 １１５４ ４．０８１ ０．１５５ １５７６．５ １４４９．０ ０．９８９

ＨＣＯ３·Ｃｌ·ＳＯ４Ｃａ

ＳＷ５ 　９７３ ２．９８１ ０．１６２ １４６４．０ １４０７．８ ０．９８５

ＳＷ６ １６７６ ５．８０６ ０．０１３ ２０５９．６ ２０９８．０ ０．９８４

平均值 １３２５ ４．３９４ ０．０８８ １７６１．８ １７５２．９ ０．９８５

ＨＣＯ３Ｃａ ＳＷ９ 　２８８ ２．５３５ ０．１２９ 　３３８．７ 　３３５．４ ０．９９７

２．３　微生物群落组成

合并丰度小于１％物种，ｏｔｈｅｒ表示合并物种相

对总丰度。地下水样品门水平物种组成与丰度见图

３（ａ）。研究区地下水优势菌门为犘狉狅狋犲狅犫犪犮狋犲狉犻犪，

犘狉狅狋犲狅犫犪犮狋犲狉犻犪在点ＳＷ１、ＳＷ２、ＳＷ３、ＳＷ５、ＳＷ６、

ＳＷ９中丰度均超过 ５０％，在 ＳＷ９ 中丰度达

９５．２％，在ＳＷ８中丰度最小，为２６．４％。

合并丰度小于２％物种，地下水样品属水平物

种组成与丰度见图３（ｂ）。不同样品微生物群落组

成与丰度差异较大，整个研究区无明显优势菌属，

ＳＷ５优势菌属是犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊和犃犮犻犱狅狏狅狉犪狓，丰

度分别为３２．４％和２４．６％，ＳＷ９ 优势菌属是

犎狔犱狉狅犵犲狀狅狆犺犪犵犪 和犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊，丰度分别为

３３．８％和３１．３％，ＳＷ３优势菌属为犕犪犾犻犽犻犪，相对

丰度达５１．２％。ＳＷ７无明显优势均属，群落丰富度

和均匀度明显好于其它样品。

·００１·
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图３　门水平与属水平微生物群落组成

Ｆｉｇ．３　Ｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｎｐｈｙｌｕｍａｎｄｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌ

２．４　地下水化学类型对微生物群落影响

为了分析不同地下水化学类型对微生物群落组

成总体影响，据地下水化学类型可分 ＨＣＯ３Ｃａ·

Ｍｇ水（ＳＷ１、ＳＷ２、ＳＷ７、ＳＷ８）、ＨＣＯ３·ＣｌＣａ水

（ＳＷ３、ＳＷ４）、ＨＣＯ３·Ｃｌ·ＳＯ４Ｃａ水（ＳＷ５、ＳＷ６）

和ＨＣＯ３Ｃａ水（ＳＷ９）４组。依据不同地下水化学

类型中微生物菌属数量绘制韦恩图（图４）。由图４

知，四种地下水化学类型中共有菌属数目为１１３个，

ＨＣＯ３Ｃａ·Ｍｇ水（ＨＣＭ）、ＨＣＯ３·ＣｌＣａ水（ＨＣｌＣ）、

ＨＣＯ３·Ｃｌ·ＳＯ４Ｃａ水（ＨＣｌＳＣ）和ＨＣＯ３Ｃａ（ＨＣ）水

特有菌属数目分别为１８６、３２、３３和２个。ＨＣＯ３Ｃａ·

Ｍｇ水特有菌属数目远大于共有数目，其余３种水

型特有菌属数目均小于共有数目，特别是ＨＣＯ３Ｃａ

水，仅为２个特有菌属。这表明，ＨＣＯ３Ｃａ·Ｍｇ水

微生物群落组成与ＨＣＯ３·ＣｌＣａ水和ＨＣＯ３·Ｃｌ·

ＳＯ４Ｃａ水差异较大，与ＨＣＯ３Ｃａ水中微生物群落

组成差异较小。因此，研究区水化学类型差异越大，

微生物群落组成差异相对也越大。

图４　样品属水平分布韦恩图

Ｆｉｇ．４　Ｖｅｎｎｏｆｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌｓ

图５表示４种地下水化学类型共有菌属组成与

丰度情况，ｏｔｈｅｒ表示相对丰度小于１．５％菌属所占

总丰度。共有菌属相对丰度超过５％有犘狊犲狌犱狅

犿狅狀犪狊（１１．９６％）、犎狔犱狉狅犵犲狀狅狆犺犪犵犪（７．６０％）、犖犻

狋狉狅狊狆犻狉犪（７．０３％）、犃犮犻犱狅狏狅狉犪狓（６．７１％）、犗犿狀犻

狋狉狅狆犺犻犮犪（６．５７％）和犃狇狌犪犫犪犮狋犲狉犻狌犿（５．４６％）。总

体看，这６种共有菌属相对丰度均低于１２％，是４

种地下水化学类型中的优势菌属。值得注意的是，

犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊和犎狔犱狉狅犵犲狀狅狆犺犪犵犪同属犘狉狅狋犲狅犫犪犮

狋犲狉犻犪门，均具有反硝化功能，且犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊是典

型的反硝化作用菌株［２３］，在地下水脱氮过程中具有

重要意义［２４２５］。犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊在ＳＷ５和ＳＷ９丰度

分别达３２．４％、３１．３％，而ＳＷ５和ＳＷ９地下水样中

ＮＯ３
－质量浓度分别为８０．９６ｍｇ／Ｌ和１５５．３ｍｇ／Ｌ，

均超过世界卫生组织和美国分别公布饮用水ＮＯ３
－
＜

４４．３ｍｇ／Ｌ（ＮＯ３
－
Ｎ≤１０ ｍｇ／Ｌ）和 ＮＯ３

－
＜

５０．０４ｍｇ／Ｌ（ＮＯ３
－
Ｎ≤１１．３ｍｇ／Ｌ）

［２０，２６］，较高丰

度犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊表明ＳＷ５和ＳＷ９含水层具有一

定反硝化能力［２７］，在一定程度上抑制ＳＷ５和ＳＷ９

点地下水ＮＯ３
－污染加剧。

２．５　影响因子对微生物群落结构影响

影响因子之间存在一定自相关性，关系越密切

相互干扰则越大，较高的自相关性不利于分析影响

因子对微生物群落结构影响。通过计算方差膨胀因

子（ＶＩＦ）
［１８］，可有效剔除影响因子间相互干扰。

ＶＩＦ值越大，影响因子自相关性越强，当ＶＩＦ大于１

时，影响因子存在相互干扰，ＶＩＦ大于５时，需要对

影响因子进行多重共现检查，通常ＶＩＦ值超过１０，

该影响因子意义不大［２８］。对ｐＨ、ＤＯ、浊度、ＴＤＳ

和ＥＣ进行筛选，最优筛选结果见表３。筛选前

ＴＤＳ和ＥＣ参数ＶＩＦ值均超过１５０，剔除ＴＤＳ后，

·１０１·
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其它参数ＶＩＦ值均小于３，整体优于筛选前各项 ＶＩＦ值，自相关性明显降低。

图５　属水平共有微生物群落

Ｆｉｇ．５　Ｐｉｅｐｌｏｔｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙａｔｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌ

表３　地下水化学因子筛选结果

Ｔａｂ．３　Ｓｃｒｅｅｎｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓｏｆｇｒｏｕｎｄｗａｔｅｒｃｈｅｍｉｃａｌｓ

水化学因子
筛选前

ＤＯ ＥＣ ｐＨ 浊度 ＴＤＳ

ＶＩＦ值 １．５４ １５１．６０ ２．１２ ２．１４ １５２．２１

水化学因子
筛选后

ＤＯ ＥＣ ｐＨ 浊度

ＶＩＦ值 １．５４ ２．８８ ２．１１ ２．１３

　　为了分析地下水样品、影响因子和微生物菌群

之间的相关性，ＣＣＡ结果见图６。从影响因子看，

ＥＣ、浊度、ＤＯ与ｐＨ夹角为钝角，说明ＥＣ、浊度、

ＤＯ与ｐＨ具有负相关性。从样品与影响因子关系

看，影响因子对地下水样品中微生物群落结构影响

程度由大到小为浊度＞ＥＣ＞ＤＯ＞ｐＨ。浊度向量

最长，且与ＣＣＡ１轴近乎平行，是对地下水微生物

群落结构影响最大的水化学因子。浊度越大，表明

含水层中包括泥沙、胶体、絮状物等在内的混浊物越

多，可为微生物提供良好的附着环境。ＳＷ４、ＳＷ６、

ＳＷ７与ｐＨ呈正相关，相关性由强到弱依次为ＳＷ７＞

ＳＷ６＞ＳＷ４。点ＳＷ３、ＳＷ５和ＳＷ９与浊度、ＥＣ和

ＤＯ正相关性较强，ＳＷ３、ＳＷ５和Ｗ９的Ｓｈａｎｎｏｎ值

分别为２．７９８、２．９８１和２．５３５，是多样性最低的三

组样品，这三组样品浊度、ＥＣ和ＤＯ平均值分别为

９．５３ＮＴＵ、１４１５μｓ／ｃｍ和６．１８ｍｇ／Ｌ，明显高于

所有样品浊度、ＥＣ和ＤＯ的平均值４．３６ＮＴＵ、

１１８８μｓ／ｃｍ和５．３９ｍｇ／Ｌ，这说明研究区地下水

浊度、ＥＣ和ＤＯ值较高可能是造成微生物群落多样

性较低的一个原因。

从菌属与影响因子关系看，菌属在影响因子向

量上投影点至原点间距离大小，表示该菌属与影响

因子间相关性强弱。由图５可知，犕犪犾犻犽犻犪、犘狊犲狌犱狅

犿狅狀犪狊、犞狅犵犲狊犲犾犾犪、犎狔犱狉狅犵犲狀狅狆犺犪犵犪分别与浊度和

ＥＣ 呈 正 相 关 关 系，犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊、犞狅犵犲狊犲犾犾犪、

犎狔犱狉狅犵犲狀狅狆犺犪犵犪与ＤＯ呈正相关关系，表明浊度、

ＥＣ和ＤＯ值在一定范围内增加有利于犘狊犲狌犱狅

犿狅狀犪狊、犞狅犵犲狊犲犾犾犪、犎狔犱狉狅犵犲狀狅狆犺犪犵犪菌属生长。以

往报道中，犎狔犱狉狅犵犲狀狅狆犺犪犵犪常附着营养丰富的粉

粘粒上，促进Ｎ２Ｏ和ＣＯ２释放
［２９］，这也反映出该菌

属与浊度之间的正相关性。犌犪犾犾犻狅狀犲犾犾犪、犖犻狋狉狅狊狆犻

狉犪与ｐＨ呈正相关关系，但相关性相对较低，说明

ｐＨ在一定范围内增加有利于犌犪犾犾犻狅狀犲犾犾犪、犖犻狋狉狅

狊狆犻狉犪菌属生长。犖犻狋狉狅狊狆犻狉犪是地下水较常见的硝

化细菌，通过氢氧化和亚硝酸氧化获得电子［３０３１］，

而高浓度亚硝酸盐会抑制其代谢活动［３２］，最适生

长的ｐＨ值介于７．６～８．０
［３３］。研究区地下水样中

除ＳＷ３外均为弱碱性环境，且ＮＯ２
－积累量不超

过０．０５ｍｇ／Ｌ（ＳＷ５样 ＮＯ２
－ 质量浓度最大为

０．００４４ｍｇ／Ｌ），有利于犖犻狋狉狅狊狆犻狉犪将 ＮＯ２
－转化

为ＮＯ３
－，这对地下水环境是不利的。

图６　样品、水化学因子与微生物菌群关系ＣＣＡ分析

Ｆｉｇ．６　Ｃａｎｏｎｉｃａｌｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓａｍｏｎｇｓａｍｐｌｅｓ，ｈｙｄｒｏｃｈｅｍｉｃａｌ

ｉｎｄｉｃｅｓａｎｄｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

３　结　论

以琉璃河镇区域地下水微生物为研究对象，通过

分析地下水化学和微生物群落结构，得出以下结论。

（１）研究区地下水共有ＨＣＯ３Ｃａ·Ｍｇ、ＨＣＯ３·

ＣｌＣａ、ＨＣＯ３·Ｃｌ·ＳＯ４Ｃａ和ＨＣＯ３Ｃａ水４种水

型，主要水型为 ＨＣＯ３Ｃａ·Ｍｇ水。ＳＷ３、ＳＷ９、

ＳＷ６和ＳＷ４水的ＮＯ３
－质量浓度分别为１５９．２０、

·２０１·

第１７卷 第３期　南水北调与水利科技　２０１９年６月　



南
水
北
调
与
水
利
科
技
（
中
英
文
）

生态与环境

１５５．３０、１１４．１０和９０．４５ｍｇ／Ｌ，ＳＷ６和ＳＷ５的ＳＯ４
２－

质量浓度分别为３２１．００ｍｇ／Ｌ和２７８．８０ｍｇ／Ｌ，已

不再适合人类饮用。

（２）不同地下水化学类型微生物多样性水平呈

ＨＣＯ３Ｃａ·Ｍｇ＞ＨＣＯ３·Ｃｌ·ＳＯ４Ｃａ＞ＨＣＯ３·Ｃｌ

Ｃａ＞ＨＣＯ３Ｃａ，即呈地下水化学类型越简单，微生

物群落多样性水平越低趋势。

（３）研究区地下水优势菌门是犘狉狅狋犲狅犫犪犮狋犲狉犻犪，

但无明显优势菌属，ＳＷ５优势菌属是犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊

和犃犮犻犱狅狏狅狉犪狓，ＳＷ９优势菌属是犎狔犱狉狅犵犲狀狅狆犺犪犵犪

和犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊，ＳＷ３优势菌属是犕犪犾犻犽犻犪。

（４）不同地水化学类型对微生物群落结构具有

一定影响，不同地下水化学类型中共有菌属数目为

１１３个，ＨＣＯ３Ｃａ·Ｍｇ水、ＨＣＯ３·ＣｌＣａ水、ＨＣＯ３·

Ｃｌ·ＳＯ４Ｃａ水和ＨＣＯ３Ｃａ水特有菌属数目分别为

１８６、３２、３３和２个，且水化学类型差异越大，微生物

群落组成差异相对也越大。共有菌属中优势菌属是

犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊 （１１．９６％）、 犎狔犱狉狅犵犲狀狅狆犺犪犵犪

（７．６０％）、犖犻狋狉狅狊狆犻狉犪 （７．０３％）、犃犮犻犱狅狏狅狉犪狓

（６．７１％）、犗犿狀犻狋狉狅狆犺犻犮犪（６．５７％）和犃狇狌犪犫犪犮狋犲狉犻

狌犿（５．４６％）。

（５）影响因子对地下水样品微生物群落影响程

度为浊度＞ＥＣ＞ＤＯ＞ｐＨ，研究区地下水浊度、ＥＣ

和ＤＯ值较高可能是造成微生物群落多样性水平较

低的一个原因，ＥＣ和ＤＯ值在一定范围内增加有利

于犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊、犞狅犵犲狊犲犾犾犪、犎狔犱狉狅犵犲狀狅狆犺犪犵犪 菌

属生长，ｐＨ适度增加有利于犌犪犾犾犻狅狀犲犾犾犪、犖犻狋狉狅狊狆犻

狉犪菌属生长。
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李军，等　琉璃河地区地下水化学特征对微生物群落结构影响
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