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摘  要：微生物驱动的氮循环过程是全球生物地球化学循环的重要组成部分，由于人类活动的影

响，氮循环负荷加剧，氮素的生态平衡和微生物的功能特征也相应地受到干扰。河流生态系统是

陆地与海洋联系的纽带，因人类活动过量活性氮的输入导致水体富营养化，明显影响着河流的生

态功能以及河口沿岸海洋生态系统的平衡。富含微生物的沉积物对氮素的转化和去除起着至关重

要的作用。本文主要介绍河流沉积物氮循环主要功能微生物，包括氨氧化细菌、氨氧化古菌、亚

硝酸盐氧化菌、反硝化细菌和厌氧氨氧化细菌的群落特征和生态功能，总结氮相关营养盐、溶氧

和季节变化等环境因子，以及河道控制管理措施和污水处理厂扰动等条件下氮循环过程主要功能

类群的生态特征和响应关系。指出还需深入全面地研究河流沉积物生态系统氮循环过程的驱动机

制和微生物的贡献效率，加强城市河流沉积物微生物功能作用的研究及河道生物修复技术的   

开发。 
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Abstract: Nitrogen is one of the most important substances on global biogeochemical processes which 
are driven by microorganisms. Due to anthropogenic disturbance in recent years, the nitrogen flux has 
increased and therefore disturbed the balance of nitrogen cycle and the community characteristics of 
functional microbes. Excessive activated nitrogen discharged into water body has lead to eutrophication 
which impairs the ecological function of river and coastal zone adjacent to estuary. The nitrogen 
transformation and removal by microorganism plays a vital role in improving river ecosystem, which is 
connecting link between terrestrial and marine ecosystems. This review focuses on ecological functions 
and community patterns of ammonia-oxidizing prokaryotes, nitrite-oxidizing bacteria, denitrifying 
bacteria and anaerobic ammonia oxidation bacteria in river sediment. Characteristics of community 
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response to different environmental factors (e.g. ammonia, nitrate, dissolved oxygen, salinity and 
seasonal change), river management practices and effluent from wastewater treatment plant are 
reviewed. Further approach to a better understanding on ecological function of nitrogen cycling 
microbes in river ecosystem are suggested, including contribution of microbes to nitrogen cycle in 
urban rivers and development of bioremediation technology. 

Keywords: Sediment, Functional microbes, Nitrogen cycle, Community characteristic 

沉 积 物 是 水 环 境 中 各 种 元 素 的 最 终 归      

属——“汇”，水体中营养物质通过各种途径进入沉

积物并最终被固定，由于天然水体物理化学生物条

件的动态变化，固定下来的营养物质容易转化和释

放，而使沉积物成为潜在的污染“源”(内源)。因其

特殊的生境条件(上覆水的覆盖)，沉积物中含有丰

富的微生物资源，对沉积物-水界面的物质循环起到

了良好的推动作用，微生物的功能特征能够反映和

改善环境的生态特征，从而有助于规模性环境问题

发生的解释和预防[1]，反之，过量营养物质导致的

富营养化、水华和赤潮等水质问题也会影响沉积物

中微生物的群落特征和功能[2]。 

氮是生物体结构组成和生化过程进行的重要

物质基础，氮在生物地球化学循环中的迁移转化(即

氮循环)，及其与相应功能微生物的相互作用决定了

氮 对 生 态 环 境 的 影 响 。 随 着 厌 氧 氨 氧 化 细 菌

(Anaerobic ammonia oxidation，Anammox)[3-4]和氨氧

化古菌(Ammonia-oxidizing archaea，AOA)[5]的相继

发现和深入研究，人们对全球氮循环的认识不断深

入。氮循环是受人类活动干扰后(氮的过量活化，使

自然界原有的固氮、脱氮失去平衡)对人类生产生活

影响作用最大(水体富营养化、温室气体排放等)的

生物地球化学循环之一。氮循环功能微生物广泛存

在于土壤、地表水和沉积物中，是调节环境固氮、

脱氮平衡的关键，其对污染物质的迁移转化和生态

平衡的协调具有重要意义[6]。 

氮素污染是诱发河流水质问题的关键因子，过

量氮素对河流生态系统的破坏直接关系到下游水

体的生态平衡，沉积物对污染物质的源汇效应逐渐

成为河流水体氮素污染防控的关键，而河流沉积物

中氮循环微生物的功能作用对河流的氮素污染治

理和生态修复具有重要意义。沉积物中微生物的活

性和氧化还原条件决定了过量氮素的有效转化和

输出[7]，微生物对氮素的迁移转化和去除效率随着

河道水文动态、经济自然环境条件的变化而各有差

异。本文重点介绍了河流沉积物中氮循环主要功能

微生物生态特征的研究进展，总结了国内外学者以

分子生物技术为主要手段进行相关研究的主要成

果，以全面了解河流沉积物氮循环微生物的生态特

征及其与环境因子响应关系，并提出了今后研究和

应用需关注的重点。 

1  河流沉积物中主要氮循环微生物类群 

河流沉积物氮循环主要包括硝化过程、反硝化

过程和厌氧氨氧化过程(图 1)，整个系统在微生物的

驱动下有效运转。人为活动日渐成为河流过量氮素

输入的主要来源，沉积物中污染物质的源汇效应对

微生物的氮循环具有积极作用。硝化过程的第一步

氨氧化作用是氮循环的关键限速步骤，是全球氮循

环的中心环节，主要的功能微生物为氨氧化细菌

(AOB)和氨氧化古菌(AOA)[8-9]，亚硝酸盐氧化过程

主要由亚硝酸盐氧化菌(NOB)驱动，NOB 和氨氧化

微生物的协同作用保证了硝化过程的有效进行。反

硝化作用和厌氧氨氧化作用是重要的脱氮过程，决

定了环境中过量活性氮释放，也关系到温室气体

N2O 的产生效率，分别由反硝化细菌和厌氧氨氧化

细菌所驱动[10]。微生物对氮素的转化和去除是河流

生态系统平衡的关键，氮循环功能微生物的群落特

征、功能作用及其与环境因子的响应关系对全球生

态系统的物质循环具有重要作用。 

1.1  AOA 和 AOB 

氨氮在功能微生物的作用下，经氨单加氧酶

(Ammonia monooxygenase，amo)的催化进一步转化 
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图 1  河流沉积物氮循环主要过程及功能微生物 
Figure 1  Nitrogen cycle driven by microorganisms in 
river sediment 
 

为亚硝酸盐(NO2
−)，由此启动生物氮循环，因此，

硝化过程的氨氧化作用是全球氮循环的关键限速

步骤[11]。具有氨单加氧酶基因的变形菌纲的氨氧化

细菌(Ammonia-oxidizing bacteria，AOB)一直被认为

是这一过程的主要功能微生物，直到海洋泉古菌中

amo 基 因 的 发 现 [12] ， 以 及 第 一 株 氨 氧 化 古 菌

Nitrosopumilus maritimus 的分离培养[5]，氨氧化古

菌(AOA)在海洋、土壤等环境中的作用逐渐凸显，

成为氨氧化过程的重要参与者。利用氨单加氧酶 α

亚基基因(amoA)作为分子标记，进行环境中 AOB

和 AOA 多样性、丰度和群落结构等的研究，氨氧

化过程的生物驱动机制也得到了进一步的认识。 

AOA 的生态特征具有一定的环境来源性，基于

amoA 基因序列的系统发育分析研究表明，河流生

态系统中的 AOA 明显不同于土壤和海洋环境的类

群[7,13]。淡水及其沉积物中的 amoA 基因主要从属于

Nitrosotalea 和 Nitrosoarchaeum 类群，而海洋和土

壤 的 类 群 则 分 别 属 于 Nitrosopumilus 和

Nitrosophaera[13]。同样广泛分布于各类环境的 AOB

则 主 要 包 括 β- 变 形 菌 纲 的 Nitrosomonas 和

Nitrosospira，以及仅在海洋和盐湖中发现的 γ-变形

菌纲的 Nitrosococcus[7,14]。在大多数海洋和土壤等

环境中 AOA 的群落特征和功能作用居主导地位，

AOA 的 amoA 基因丰度远高于 AOB[15]，且淡水中

AOA 比 AOB 更适于厌氧、低 pH 条件和低 NH4
+

浓度的生境[16-17]。但是，在红树林沉积物[14]、河流

沉积物[18]、岸边湿地[19]以及耕作土壤[20]等环境中

AOB 的群落丰度似乎更具优势。 

河流生态系统复杂多变，受人类活动影响剧

烈，在水体和沉积物两个主要的亚环境中，AOA 和

AOB 的群落特征也存在差异。研究表明，达到饮用

水标准的东江，其水体中的 AOA 丰度是 AOB 的

2−4 倍，而其沉积物中 AOB 的丰度却高于 AOA，

表明淡水环境中 AOA 比 AOB 更适合于低 NH4
+环

境，沉积物较高的营养物质更有利于 AOB 生长[18]。

王超等[21]对子牙河氨氧化微生物分布特征的研究

发现，NH4
+富集的表层沉积物中 AOB 的丰度是

AOA 的 8.51 倍，且 AOB 在硝化过程中作用更大。

NH4
+污染严重的北运河中，沉积物 AOB 的丰度也

显著高于 AOA，细菌 amoA 基因拷贝数是古菌的

2−11 倍[22]。已有的研究常把 AOB 在河流沉积物中

的群落特征，与亚硝酸盐氧化过程相结合，进行硝

化活性和环境因子响应的研究[23-26]。随着淡水生态

系统中古菌研究的逐渐深入，AOA 在河流沉积物中

的分布特征和对硝化过程的贡献作用，及其与 AOB

的群落功能差异还有待进一步研究。 

1.2  亚硝酸盐氧化菌 

氨氧化作用和亚硝酸盐氧化作用共同构成了

硝化过程，亚硝酸盐氧化作用是将氨氧化作用的产

物 NO2
−进一步氧化为 NO3

−的过程，主要由亚硝酸

盐氧化菌(Nitrite-oxidizing bacteria，NOB)所驱动。

NOB 类群在海洋和陆地生态系统中具有明显分异，

4 个主要类群中 γ 和 δ 变形菌纲的 Nitrococcus 和

Nitrospina 主要来自海洋环境，而 α 变形菌纲的

Nitrobacter 和独特门类的 Nitrospira 则主要来源于

土壤和淡水，及污水处理厂等环境[24,27]。NOB 在河

流沉积物中广泛分布，与氨氧化微生物相互作用，促

进硝化进程和氮的有效转化。以 Nitrobacter 为优势
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菌种的 NOB 的数量达到细菌总数的 80%以上时，

NO2
−转化率接近 100%[28]，NOB 群落丰度受制于氧

亲和力更高的 AOB 时，硝化效率也明显受到抑制[26]，

而且其菌群在水层中的多样性高于沉积物[29]。以

16S rRNA 基因为分子标记的研究表明，在一般性

河流[营养物质较低，如 Niida River (日本)[25]和小型

低地流[23]]沉积物中，NOB 的群落丰度高于 AOB，

群落组成以 Ntrospira 类群为主，对河流生态系统的

硝化作用具有重要作用。随着 AOA 在各种环境中

的广泛分布，AOA、AOB 和 NOB 在河流沉积物中

的合作、竞争关系，及其对硝化速率的影响值得深

入探讨。 

1.3  反硝化细菌 

反硝化作用是反硝化细菌以 NO3
−为最终电子

受体进行无氧呼吸，将 NO3
−和 NO2

−转化为 N2O 或

N2 的还原过程，主要由异养兼性厌氧的反硝化细菌

在缺氧条件下完成[30]。反硝化过程是在硝酸盐还原

酶(编码基因主要为 narG 和 napA)、亚硝酸盐还原

酶(nirS 和 nirK)、NO 还原酶(norB)和 N2O 还原酶

(nosZ)四种酶的连续催化下进行的[31]，其中亚硝酸

盐还原酶是反应的关键酶，nirS 基因具有分子大小

相似且形态结构相对保守的优点，常被作为反硝化

细菌分子标记的编码基因[32]。反硝化细菌在各种环

境均有分布，主要包括 Pseudomonas、Paracoccus、

Rhizobium 和 Achromobacter 等类群[31]。 

反硝化细菌是河流沉积物中脱氮的主要微生

物，沉积物-水界面动态变化特殊的生境有利于反硝

化细菌呈现较高的群落多样性和丰富度，并与 AOB

合作有效地去除过量氮素[33]。反硝化作用在全球氮

循环过程中的脱氮效率，常用分子标记结合稳定同

位素示踪的方法进行定量研究[34-36]，如利用 N15 标

记 NO3
−进行微生物异化效率的研究，结果表明河流

生态系统中反硝化作用对 NO3
−的转化率最高可达

到 96.16%[35]。此外，反硝化作用产生的温室气体

N2O 虽然是该过程的中间产物，但其显著的释放速

率关系到全球气候环境变化[37-38]。可见，利用分子

标记和同位素示踪，不仅能够量化氮循环的效率，

还能有效评估河流沉积物反硝化过程对 N2 和 N2O

排放的贡献作用。 

1.4  厌氧氨氧化细菌 

在厌氧条件下，NH4
+与 NO2

−作为厌氧氨氧化

细菌(Anammox)的营养基质，厌氧氨氧化作用即是

以 NH4
+作为电子供体直接将 NO2

−反硝化为 N2 的过

程 [30] 。16S rRNA 基因分子生物学方法鉴定出

Anammox 的菌群属于分支很深的浮霉菌门，包括

Candidatus brocadia 、 Candidatus kuenenia 和

Candidatus scalindua 属 [39] ， 功 能 基 因 hzo 

(Hydrazine-oxidoreductase，肼氧化还原酶)也常被作

为鉴定 Anammox 功能特征的分子标记。研究表明，

Anammox 广泛存在于高氮负荷而且氧浓度有限的

废水处理系统及海洋沉积物中，而且具有可观的脱

氮作用，如在海洋沉积物中约有 24%−67%氮损失

是由 Anammox 造成的 [40]。在河流生态系统中

Anammox 的功能特征也逐渐受到关注，太湖流域

沉积物中 Anammox 的除氮效率可以达到 10.7%[41]，

Colne Estuary (英国)沉积物中厌氧氨氧化作用产生

的 N2 占全部氮损失的 30%[42]，可见河流沉积物

Anammox 的脱氮作用也十分显著。反硝化过程第

一步受到抑制时，厌氧氨氧化活性也随之降低[43]，

两个脱氮过程的共同作用对环境中过量氮素的去

除具有重要作用。稳定同位素标记也成为研究环境

中反硝化作用与厌氧氨氧化作用脱氮(N2)相对贡献

率的常用方法，而河流沉积物中两种微生物总的除

氮效率和相对贡献作用的定量分析还有待深入。同

样是对氨氮进行氧化，厌氧氨氧化过程和氨氧化过

程却适宜于不同的氧条件，过程机制也截然不同，

探讨该两个过程对氨氮转化的贡献效率和相互作

用具有重要意义，也是河流沉积物氮循环需要关注

的重点。 

2  影响河流沉积物氮循环微生物的主要因素 

2.1  环境因子的作用 

2.1.1  氮素：作为氮循环的直接参与者，氮素水平

的高低直接影响氮循环功能微生物的群落特征和
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功能作用[44-45]。NH4
+是影响氨氧化微生物的主要因

子，由于淡水中 AOA 比 AOB 更适于厌氧、低 NH4
+

的生境[16-17]，东江水体 NH4
+浓度低，AOA 的丰度

明显高出 AOB 2−3 个数量级[16]，而在 NH4
+等营养

物质含量较高的沉积物中 AOB 的丰度则高于

AOA[18]。东江沉积物中 Anammox 群落丰度与 NO2
−

含量存在显著的正相关关系，NO2
−、NO3

−和碳氮比

是影响 Anammox 群落结构的主要环境因子[46]；

Sáenz 等[47]的研究表明 Anammox 群落在河流沉积

物 NH4
+和 NO3

−含量都很充足的区域分布更为广

泛，由此看来，沉积物中 NH4
+和硝态氮的可利用性

是影响 Anammox 群落特征的关键因子。此外，Hu

等[48]研究钱塘江沉积物 Anammox 群落特征时发

现，总有机氮与 Anammox 丰度呈正相关关系，而

有机碳对其群落分布和多样性也具有显著的影响

作用，碳素(碳源)作为另一种重要的营养物质也是

制约微生物群落特征的重要因子，沉积物碳循环等

其他物质循环对氮循环功能微生物的影响也值得

进一步探索。 

氮营养物质也同样作用于微生物过程的功能

效率，Zhou 等[43]的研究表明，内陆河沉积物中 NO3
−

含量增加时，厌氧氨氧化作用和反硝化作用的活性

相应增强，而当反硝化过程第一步受到抑制时，因

NO2
−的产量降低导致厌氧氨氧化活性也降低。

Magalhães 等[49]通过室内模拟实验发现，在砂质沉

积物中添加 NO3
−和低浓度的 NH4

+能够促进反硝化

进程，N2O 和 N2 的释放比率也随之而增加。大量

氮素输入 New Rvier (美国)时，河口沉积物潜在的

厌氧氨氧化活性最高，Anammox 对 N2 排放的贡献

率可达到 14.1%[50]。 

2.1.2  溶氧：对于耗氧的硝化过程，溶氧(DO)是保

证微生物活性至关重要的因子。AOA 在低氧的环境

中比 AOB 的群落丰度高[17]，而 AOB 对环境 DO 变

化的敏感性比 AOA 高[21]。在低氧的河流沉积物中，

AOB 的氧亲和力比 NOB 强，所以 AOB 的丰度也

高于 NOB[26]；DO 降低还会导致 NOB 多样性的下

降[29]。Nakamura 等[25]通过光照条件下 NH4
+氧化速

率的研究发现，因河流沉积物表层光合作用增强，

O2 能够渗透到更深的层次，从而促进硝化细菌

(AOB 和 NOB)的活性范围和 NH4
+的转化。河流沉

积物水界面 DO 随着河流水文动态变化强烈，硝化

过程微生物(如 AOB)和反硝化细菌能够表现出良好

的合作关系，硝化过程在 DO 充足时为反硝化过程

提供足够的 NO3
−，使得反硝化细菌在缺氧条件下将

NO3
−以 N2O 或 N2 的形式释放，而有效地去除河流

中过量的活性氮[33]。 

2.1.3  季节变化：河流季节性的水文(丰水/枯水)、

气候(温度的高低)状况变化很大，已有研究表明河

流浮游细菌的群落丰度和多样性随季节变化呈显

著差异[51]，沉积物微生物的群落功能随之也会呈现

不同特征。模拟实验发现，干湿条件的变化能呈现

硝化过程和反硝化过程不同的需氧条件，有利于沉

积物中对氮素的去除[52]；而当实验温度增加，沉积

物反硝化活性(≤35 °C)和厌氧氨氧化活性(≤25 °C)

随之线性增加[43]。以 N2O 生产率反映的反硝化活性

研究表明，Seine River (法国)沉积物秋、冬季的 NO3
−

还原率(反硝化速率)高于春、夏季[38]，而 Ohio River 

(美国)反硝化产生的 N2O 夏季最高，冬季最低[37]；

以 N2 排放率反映的厌氧氨氧化速率的研究表明，

太湖流域沉积物在夏季和初秋的除氮效率最高，冬

季最低[41]。Plum Island Sound 地下河口(美国)的沉

积物中，春季 AOB 的丰度及其潜在硝化效率均高

于夏末[53]，辽河不同季节的温度变化和营养盐输入

水平差异，使得河口沉积物中反硝化细菌数量春季

最多，夏季最低[54]。更深入的研究表明，在溶解氧

高硝化活性强的夏季，反硝化作用还原的 NO2
−是厌

氧氨氧化过程进行的主要 NO2
−源，而冬季硝化过程

不彻底，氨氧化过程产生的 NO2
−成为厌氧氨氧化作

用的主要 NO2
−源[55]。综上所述，氮循环微生物的

季节变化是 DO、活性温度和营养水平等各种因子

复杂作用的结果，也是氮循环各环节之间相互支配

和协调的结果。 
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2.1.4  其他环境因子：pH 是影响氨氧化微生物群

落特征的主要因素。已有研究表明 AOA 在低 pH 环

境中具有主导作用[17]，AOB 适宜生长的 pH 的范围

为 7.0−8.5，而低 pH 条件抑制 AOB 生长[21]。如钱

塘江沉积物中 AOA 的 amoA 基因拷贝数和 AOA 与

AOB 的丰度比均随着 pH 值的增加而降低，表明

AOA 在低 pH 环境中占主导地位[56]，而 Cao 等[57]

在珠江口的研究表明，其沉积物中 AOB 对 pH 的变

化比 AOA 更敏感，且 AOB 群落多样性与 pH 存在

显著的相关性。 

盐度是河口地区沉积物微生物特征的主要影

响因素，从河口内部到海岸大陆架盐度逐渐升高，

沉积物中硝酸和亚硝酸还原酶的功能基因拷贝数

逐渐减少，反硝化作用效率也逐渐降低[58]，而在一

定的浓度范围内，盐度的增加能够提升沉积物中微

生物的硝化速率[49]，中盐度(6.3−24.7 PSU)条件下沉

积物的潜在硝化效率最高[53]。盐度变化也会影响微

生物的群落结构，在高盐度沉积物中 AOB 大部分

属于 Nitrosospira 类群，低盐度和中盐度条件下

AOB 则主要与 Nitrosospira 和 Nitrosomonas 类群相

关，AOB 群落多样性也随盐度的增加而降低[59]。 

河流悬浮颗粒物也能影响水体和沉积物的微

生物活性和氮素的转化，悬浮颗粒物浓度增加，水

体亚硝酸盐氧化速率增加，硝化能力增强[60-61]，反

硝化速率也随之线性增加，而且上覆水的扰动能够

促进沉积物的反硝化活性[62]。此外，沉积物中的重

金属如 Cd、Cu 等也能够影响氮循环微生物特别是

反硝化细菌的丰度、多样性和群落活性[63]。 

总之，微生物与环境因子的响应关系，对全面

了解河流沉积物氮循环功能类群的生态特征至关

重要。不同区域的主要影响因子也因环境条件的不

同而有所不同，营养盐、DO、季节(温度)、pH 等

均是河流沉积物氮循环主要微生物的重要影响  

因素。 

2.2  河道控制管理措施的影响 

河流显著的水文动态变化对微生物群落结构

和功能具有显著影响，上游水量和水质的控制管理

直接关系到下游水体(尤其是湖泊、海洋)的物质能

量平衡。一般河流设有诸如水库、大坝、橡胶坝等

水力控制措施，其进行水流控制的同时对河流微生

物和营养元素的分布具有重要影响[51]，如库坝内沉

积物中氮循环微生物对过量氮素的吸附、降解和去

除，能够缓解下游河段的水质状况。鲍林林等[22]

在北运河的研究发现，闸坝下游上覆水和沉积物中

的氮素等营养物质的含量明显低于普通河段的含

量，沉积物中 amoA 基因的拷贝数也相对较高。受

春季径流农业非点源高浓度 NO3
−输入的影响，

Kaskaskia River (美国)下游水库库坝内沉积物中的

反硝化活性比上游河道的高，且硝化速率与 NO3
−

的浓度成正比，对河流过量 NO3
−的去除具有重要作

用[64]。但是水库内相对的静水状态，可能会导致底

层 DO 过低，而影响需氧微生物的群落特征，如官

厅水库底泥中 NOB 的多样性明显低于水层[29]。 

另一方面，河流岸边带状湿地的设置对河流水

质管理具有积极作用。位于北运河沙河水库附近植

被型岸边湿地，其沉积物的营养物质含量明显低于

裸露岸边带沉积物中的，且植被型岸边湿地沉积物

反硝化作用对水体营养元素具有显著的去除效   

果[65]。河岸带状湿地沉积物中 Anammox 的群落多

样性较高，冬、夏季能够分别利用氨氧化过程和硝

酸盐还原产生的 NO2
−进行厌氧氨氧化作用，有利于

活性氮的去除[55]。河底反硝化生物反应器[66]和生物

膜 [34,67]的设置也能够提高河流沉积物的反硝化   

效率。 

2.3  污水处理厂的干扰 

污水处理厂的构建和运行对降低水环境污染

具有至关重要的作用，但其运行过程中又对环境具

有两个负面影响：处理退水对流域水质的影响和脱

水污泥对环境的危害[68]。污水处理厂排放的处理退

水含有大量的氮、磷、有机物和微生物，易导致水

体污染负荷超标，对河流原本的生态系统影响很 

大[69]。研究表明，污水处理厂废水汇入 Hahndorf 
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River (澳大利亚)后，从排放口至河流下游，沉积物

中 NH4
+、总磷含量不断升高，amoA 和 narG 基因

丰度显著增加，微生物群落多样性受退水影响后降

低 ， 原 有 优 势 类 群 如 Sphingomonadaceae 和

Nitrospiraceae 等受干扰后消失[70]。高含氮量的退水

进入 Negev Desert (以色列)的河流后，其沉积物中

微生物功能不足以降解和去除过量氮素，部分水体

富营养化态势严峻[71]。污水处理退水大量有机物的

输入，对河流硝化作用具有一定抑制作用，排放口

沉积物的硝化效率和硝化细菌丰度均低于排放口

上游沉积物，从排放口顺流而下硝化活性又逐渐恢

复[72]；受造纸厂过量有机质输入的影响，AOB 丰

度明显低于未受干扰河段沉积物中的丰度[73]。污水

处理系统中的特有微生物经退水进入河流，也会干

扰河流生态系统原有的生物体系。北运河是北京市

主要的排污河道，其沉积物中部分氨氧化微生物与

污水处理厂废水和活性污泥中发现的类群相似性

很高[22]。Seine River (法国)流域上游沉积物中的

NOB 的主要种类为 Nitrobacter，受污水处理厂退水

的影响，大量 Nitrospira 类群成为下游河道沉积物

中的主要 NOB 类群[27]。Mußmann 等[74]通过接种活

性污泥的试验也发现，活性污泥中的 AOB 的

Nitrosomonas oligotropha/ureae 类 群 和 NOB 的

Nitrospira 分支Ⅰ类群极易侵占河流沉积物表层生

物膜的生态位成为其主要的硝化细菌。总之，污水

处理厂对河流生态系统的干扰具有很大的负面效

应，有必要通过改进污水处理工艺来降低退水带来

的生态风险。 

3  展望 
综上所述，氮循环微生物广泛活跃在河流沉积

物中，对河流生态环境的平衡、过量氮素的迁移转

化发挥着积极地作用，同时也推动着水生态系统沉

积物氮循环功能微生物研究的深入发展。对比海洋

和土壤等生态系统，河流沉积物的氮循环微生物特

征复杂而多变，且人为干扰剧烈。我国江河众多，

氮素污染和水体富营养化现象普遍存在，水质性缺

水等环境问题日趋严峻，将水生态系统的污染防治

与沉积物微生物氮代谢相结合，从微生物生态学的

角度探索沉积物氮素的微生物降解过程，对推动氮

素污染控制和生态修复进程至关重要。 

对于今后河流沉积物氮循环功能微生物生态

特征的研究，提出还需重点关注的几个方面： 

(1) 氮循环功能微生物的整体认识。氮循环是

多层次的循环系统，除了硝化过程、反硝化过程和

厌氧氨氧化过程，河流沉积物环境中还应加强亚硝

酸盐氨化(DNRA)、氨化作用等过程的研究。其中，

DNRA 过程通过还原 NO2
−将氮素以 NH4

+的形态保

留在环境中，直接影响氮素的去除效率和氨氧化、

硝化过程的微生物作用[35]，所以，利用分子生物学

技术手段，针对相应的 16S rRNA 基因或功能酶编

码基因，进行相应功能微生物群落特征、种类鉴别，

及其与环境因子响应关系的研究，对进一步掌握河

流生态系统的氮循环具有重要意义。 

(2) 不同过程功能类群的相互作用和同一过程

多种功能基因/种类的研究。以 NH4
+为电子供体

NO2
−为电子受体的厌氧氨氧化过程，其所需的 NO2

−

可以由氨氧化和反硝化两个过程提供，涉及到不同

环境条件下不同功能微生物的协作，对氮循环的转

化机制和效率也具有重要意义。同一过程往往由多

种功能类群或基因所主导，如 AOA 和 AOB 所驱动

的氨氧化过程在不同条件下具有不同功能优势，由

多种还原酶作用的反硝化过程具有多种特殊的功

能酶编码基因，群落形成机制也存在差异，它们

的群落多样性、功能效率和相互关系还有待深入 

研究。 

(3) 基于 N 同位素标记方法的过程速率和不同

类群相对贡献率的研究。微生物活性是表征其在环

境中功能效率的重要指标，常以物质的转化效率来

衡量，同位素标记为定量化研究微生物活性提供了

可靠的方法。如 15N 标记 NH4
+和 NO3

−进行反硝化

作用与厌氧氨氧化作用脱氮贡献率的研究，但是关

于 AOA、AOB 的相对贡献率和其他循环过程的微

生物活性相关研究还不常见。 
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(4) 城市河流沉积物氮循环功能作用的研究和

河道生物处理技术的开发。城市人口增加和工业化

发展，对城市内部水环境构成极大压力，河流普遍

受到不同程度的氮污染，并导致富营养化水体和大

面积缺氧区的形成，在外源污染进行有效控制的同

时，河流沉积物对水体的二次污染威胁巨大。针对

城市河流沉积物中氮的形态分布、迁移转化和微生

物的群落功能的研究，以及积极探索和应用有效的

生态修复技术，对城市河流水生态系统和城市的良

好发展具有重要意义。 
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