
摘 要：为探究生活污水对土壤及湿地植物根际细菌群落丰富度和多样性的影响，选择芦苇、水葱、千屈菜、扁秆藨草和长苞香蒲 5
种湿地植物单独种植，利用 PCR-DGGE技术，分别测定试验土壤 ck1、浇灌污水的土壤 ck2、浇灌自来水的湿地植物 ck和污水处理
湿地植物根际的细菌群落。结果表明：污水处理植物根区土壤细菌种群丰富度和多样性指数最高，其次是污水浇灌的土壤 ck2和
自来水浇灌的植物 ck，试验土壤 ck1 的最低。试验测定的优势细菌如下：ck1 有根瘤菌属（Rhizobium）和鞘氨醇单胞菌属
（Sphingomonas）；ck2有鞘氨醇单胞菌属（Sphingomonas）、根瘤菌属（Rhizobium）、节杆菌属（Arthrobacter）和赤杆菌属（Erythrobacter）；
ck有黄杆菌属（Flavobacterium）和节杆菌属（Arthrobacter）；污水处理植物根区有节杆菌属（Arthrobacter）、梭菌属（Clostridium）、硫酸
盐还原细菌（Sulfate-reducing bacterium）、牦牛瘤胃菌（Proteiniclasticum）和黄杆菌属（Flavobacterium）。综上认为，污水浇灌的土壤
ck2和污水处理 5种湿地植物根际细菌群落多样性均高于自来水浇灌植物 ck和试验土壤 ck1，湿地植物根际细菌群落随植物种类
不同差异较大，其中污水处理千屈菜根区细菌种群丰富度最高，其次是水葱、芦苇和长苞香蒲扁，扁秆藨草根区细菌种群丰富度最

低。浇灌污水和种植湿地植物均明显改变了土壤中的细菌群落结构和多样性，污水对土壤细菌群落多样性的影响作用高于植物。
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Abstract：The structure and diversity of bacterial communities were studied within the soil and within the rhizospheres of five wetland plants
treated with tap water and sewage water using the PCR-DGGE technique. Results indicate that the dominant bacterial communities undergo
a shift both within bare soil, and within the wetland plant root zone with the addition of sewage water, The bacterial community diversity in原
dex was highest within the rhizospheres of wetland plants that were treated with sewage water, followed by the soil without plants that was
treated with sewage water, and then within the root zone of wetland plants immersed in tap water. The bacterial community diversity index
was lowest in the un-amended experimental soil used for plant culture. The dominant phyla of the bacterial communities were analyzed by
denaturing gradient gel electrophoresis（DGGE）and sequencing of partial 16S rRNA genes. There were eight genera of bacteria detected in
our study overall. Within the un -amended experimental soil treatment, Rhizobium and Sphingomonas were the dominant genera; in the
treatment with just soil and sewage, Sphingomonas, Rhizobium, Arthrobacter and Erythrobacter were the dominant genera; within the root
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表 1 不同时期污水污染指标平均值
Table 1 Average value of sewage pollution index in different periods

湿地处于陆地和水域的交汇处，是陆地和水生

生态系统的中间地带，因其具有强大的净化能力受

到科学家和工程师青睐，通过构建人工湿地用于各

类污水的净化[1-3]。人工湿地净化污水的机制比较复
杂，包括物理沉降、化学吸附、离子转换、植物吸收和

微生物降解等过程[4]。探究污水净化过程中湿地微生
物群落结构变化，了解土壤—水—植物湿地系统中

所发生的生化反应过程，对人工湿地的设计、维护和

运行具有重要参考价值。目前，对人工湿地微生物的

研究主要集中在以下几个方面：一是人工湿地中植

物对微生物的影响。如赵庆节[5]利用 DGGE技术研究
显示湿地植物对土壤中微生物的纵向分布上有较大

影响，但不起决定作用。李鑫等[6]研究发现不同植物
对土壤中微生物的影响作用不同。二是湿地微生物

与污染物去除之间的关系研究[7]。杜刚等[4]研究发现
微生物数量与氨氮、总磷和 CODMn的去除率不相关，
但与总氮去除率显著正相关。三是人工湿地处理污

水后污水中微生物变化的研究。郭建国等[8]研究发现
人工湿地处理造纸厂废水后，废水中的病原微生物

数量明显降低。

大部分微生物在实验室条件下是不能培养的，传

统的微生物培养方法只能培养 1%耀10%的微生物类
群[9]，所以传统的培养方法明显低估了环境微生物的
多样性。PCR-DGGE技术不需要进行微生物培养，可
直接从基因水平进行分类，是目前环境微生物研究中

普遍采用的研究方法之一。本研究采用 PCR-DGGE
指纹技术分别在自来水浇灌和污水处理条件下，对 5
种湿地植物根区土壤细菌群落进行比较分析，探究生

活污水对土壤细菌群落及湿地植物根区细菌群落的

影响。

1 材料与方法

1.1 试验设置
选取银川平原普遍生长的芦苇（Phragmites

australis）、水葱（Scirpus validus）、千屈菜（Lythrum
salicaria）、扁秆藨草（Scirpus planiculmis）和长苞香蒲
（Typha angustata），以这 5种湿地植物单独种植构建
人工湿地小试系统。模拟试验在塑料桶中进行（桶高

34 cm，上口直径 34 cm，下口直径 27 cm）。
试验地位于银川市植物园实验大棚，自然光照。

将野外采集的 5种湿地植物带回实验室，挑选生长
健壮，大小基本一致的健康植株，单独种植。所用土

壤为植物园试验田的沙土，总磷含量 0.60 mg·g-1，总
氮含量 0.43 mg·g-1。每桶种植 3株，每种植物种植 6
桶。用自来水浇灌进行适应性生长，待其生长旺盛，

于 2012年 7月 5日进行污水处理试验。将浇灌污水
的芦苇、水葱、千屈菜、扁秆藨草和长苞香蒲 5 种湿
地植物设计为处理组，采集土壤样本分别标记为 L、
S、Q、B和 C；将自来水浇灌的 5种湿地植物设为对
照组 ck，采集土壤样本分别标记为 ckL、ckS、ckQ、
ckB和 ckC；将试验所用到的土壤设为背景值 1，标记
为 ck1；将污水浇灌的土壤设为背景值 2，标记为
ck2。所有对照和处理各设 3个重复。试验污水取自
宁夏银川市六盘山高级中学南侧校园的排水沟，为

教职工生活区排放的生活污水。污水浇灌量为每桶

10 L，其水深为 12 cm，标记每个水桶的液面作为标
准，试验期间通过加自来水补充蒸发和蒸腾所耗的

水分，以保持桶中水位。试验于 2012年 7月 5日开
始，10月 5日结束，为期 3个月。不同时期污水污染
指标见表 1。

测定日期 CODCr /mg·L-1 氨氮/mg·L-1 Ammonia nitrogen 总氮/mg·L-1 Total nitrogen 总磷/mg·L-1 Total phosphorus pH
7月 5日 192依6.24 1.26依0.29 34.50依3.08 1.46依0.13 9.57依0.31
7月 17日 47.54依5.23 0.20依0.02 16.21依2.98 0.22依0.03 8.28依0.24
10月 5日 34.83依3.56 0.08依0.01 8.78依1.74 0.10依0.02 8.51依0.25

zones of the wetland plants in tap water, Flavobacterium and Arthrobacter were the dominant genera; and within the root zones of the wet原
land plants in sewage water, Arthrobacter, Clostridium, Sulfate -reducing bacteria, Proteiniclasticum and Flavobacterium were dominant.
This study provides evidence that sewage may promote the growth of diverse microbial communities in soil and within the rhizospheres of
wetland plants.
Keywords：wetland plants; PCR-DGGE; edaphon; diversity
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1.2 土壤样品

测定试验第 12 d（7月 17日）各土壤样品中的细
菌群落结构（此时污水中总磷、总氮、CODCr等污染指
标出现了大幅下降）[10]。于各实验桶中间位置用采泥
器旋转采集深度 1耀10 cm的泥样，各个重复之间充分
混匀，取约 5 g土样于样品袋中，原80 益保存，用于分
子生物学分析。

1.3 研究方法
1.3.1 DNA提取及 PCR扩增

土壤样品中微生物基因组 DNA提取采用 3s柱
离心式环境样品 DNA抽提试剂盒提取（上海博彩生
物科技有限公司制造）。采用细菌通用引物 357F-GC
（5忆- CGCCCGCCGCGCGCGGCGGGCGGGGCGGGGGC
-ACGGGGGG CCTACGGGAGGCAGCAG-3忆）和 5l8R
（5忆-ATTACCGCGGCTGCTGG-3忆）[11]对细菌 16s rDNA
V3区进行特异性扩增。PCR反应体系为 50 滋L，其中
DNA模板 2.5 滋L，PCR反应缓冲液 25 滋L（含 TaqDNA
聚合酶、Mg2+、dNTP），上游和下游引物各 2 滋L，加灭
菌去离子水 18.5 滋L 至总体积 50 滋L。采用降落式
PCR扩增目的片段，扩增程序有两步。第一步：94 益
预变性 5 min，94 益变性 45 s，65 益退火 1 min，72 益
延伸 45 s，共 24个循环（每次循环的退火温度比上次
循环下降 0.5 益，24 个循环之后退火温度由 65 益下
降到 53 益）；第二步：94 益变性 45 s，53 益退火 1 min，
72 益延伸 45 s，再进行 11 个循环，之后 72 益延伸 5
min。引物 357F的 5忆端加 GC夹用来防止 DNA片段
在进行变性梯度凝胶电泳时过早解链。

1.3.2 DGGE
采用变性梯度凝胶电泳仪系统（BIO-RAD DCodeTM

Universal Mutation Detection System，USA）对 PCR 产
物进行分析。本试验目的片段为 201bp，采用 10%的
聚丙烯酰胺胶和浓度为 40%耀70%的变性剂进行电
泳。PCR产物上样量为 40 滋L，在 1伊TAE缓冲液中
60 益恒温，160 V电压条件下电泳 6 h。电泳后用 150
mL 1伊TAE加 5 滋L胶红混合染色 30 min，再用 Bio-
Rad凝胶成像系统拍照。对凝胶上不同泳道的不同和
相同条带进行切割（尽量割条带的中间位置），切下条

带放入 1.5 mL的离心管中，加入 PAGE纯化回收试
剂盒中的 PA溶胶液 200 滋L，用枪头捣碎，纯化回收。
以回收后的 DNA为模板，用细菌带夹引物对 357F-
GC和 5l8R按照前述程序进行 PCR扩增，扩增产物
再用 DGGE验证，确定回收条带的正确位置后，再次
切胶回收。以第二次回收后的 DNA为模板，用不带夹

的引物 357F和 5l8R再进行 PCR扩增，扩增产物送
北京 Invitrogen生物公司测序。
1.3.3 数据分析

利用 Quantity One 凝胶图谱分析软件对 DGGE
图谱条进行条带配对分析，电泳条带的数量可用来代

表细菌的群落丰富度（S）；图谱条带可通过计算
Shannon-Wiener 指数来反映细菌种群结构多样性。
Shannon指数用 H忆来表示，H忆的计算是基于 DGGE胶
条带的位置和条带的强度，而条带的强度则通过条带

的峰面积来表示。Shannon指数的公式为：
H忆=-

S

i
移（ni

N）log（ni
N）

式中：s 为泳道的条带总数；ni 为泳道第 i 个条带峰
面积；N为一个泳道中所有条带的峰总面积。

测序结果输入 NCBI 数据库通过 BLAST 软件
与已知序列比对（http：//blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.
cgi），获取同源性较高的相关基因序列。利用
ClustalX和 MEGA5.2软件构建系统进化树。
2 结果与分析

2.1 变性凝胶电泳结果及分析
DGGE图谱带数与土样中细菌种群的数量相关，

而条带的亮度则在一定程度上反映该种细菌数量的

多寡，亮度越高说明该细菌种群数量占比越大。不同

处理土壤细菌 16s rDNA V3区 PCR-DGGE结果如图
1所示。每个样品条带数量和位置差异较大，且优势
条带各异，其中：d、k、q带在对照和处理的每个样品
中均有出现，且条带亮度基本相同；p、r、s和 t带均出
现在自来水浇灌的植物样品中，随植物物种不同条带

亮度不一；f、g、h、i、j、l、m、n和 o带均出现在污水处理
样品中，随植物物种不同条带亮度差异较大，其中 h
条带仅出现在污水处理水葱和千屈菜中，m条带仅出
现在污水处理扁秆藨草中，且亮度最高。可以看出污

水处理使植物根部土壤中优势细菌群落发生了较大

改变。与自来水浇灌相比，污水处理样品细菌条带多

而亮，且优势条带明显，说明污水处理过程中植物根

部某些细菌大量生长成为优势种。

利用 Quantity One 凝胶图谱分析软件对 DGGE
图谱进行数字化分析，计算土壤细菌多样性指数如表

2所示。整个 DGGE电泳图谱共有 29条带，污水处理
样品中细菌群落数为 15耀20个，高于自来水浇灌的
11耀13个，污水处理植物的多样性指数也均高于自来
水浇灌的植物。污水处理的千屈菜根区土壤细菌群落

李龙山，等：生活污水对土壤及湿地植物根际细菌群落的影响 2165
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图 1 细菌 16S rDNA V3区 PCR扩增片段 DGGE分析结果
Figure 1 DGGE analysis of 16S rDNA fragments of

total bacterial population
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ck1：试验土壤；ck2：污水处理土壤；L、S、Q、B、C分别为浇灌污水的芦
苇、水葱、千屈菜、扁干藨草、长苞香蒲；ckL、ckS、ckQ、ckB、ckC：分别为
浇灌自来水的芦苇、水葱、千屈菜、扁干藨草、长苞香蒲；图中所标 a~t

为切胶回收的条带

ck1：original soil; ck2：sewage soil disposal; Lanes L, S，Q，B，C：
Phragmites australis, Scirpus validus, Lythrum salicaria, Scirpus
planiculmis, Typha angustata with sewage treatment; Lanes ckL,

ckS, ckQ, ckB, ckC：Phragmites australis, Scirpus validus, Lythrum
salicaria, Scirpus planiculmis, Typha angustata with tap water
treatment; a~t were selected for DNA sequencing and analysis
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图 2 DGGE电泳图谱聚类分析

Figure 2 Cluster analysis of bacterial communities based
upon DGGE

数最高，为 20，群落多样性指数也最高，为 4.015。
采用非加权组平均法（UPGMA）对变性凝胶图谱

中的条带进行聚类分析。从图 2可以看出，自来水浇

灌的 DGGE指纹图谱最为相似（0.57耀0.73，长苞香蒲
除外），聚为一类；其次是污水处理植物（芦苇除外）相

似性 0.50耀0.57，聚为一类；试验土壤和污水处理土壤
聚为一类，相似性 0.58。
2.2 土壤微生物的优势种群分析

通过对变性凝胶上优势条带切胶回收测序（图 1
中所标 a~t），并利用 ClustalX和 MEGA5.2软件构建
系统进化树，进一步分析植物根区细菌类群（试验中

共切割送测 20条带，其中 i、n、p和 s未测出结果）。
如图 3系统进化树所示，测序得到的 16条带中包括
5个细菌类群，分别为：变形菌门（Proteobacteria）条带
有 Band b、Band c和 Band e；厚壁菌门（Firmicutes）条
带有 Band f和 Band j；放线菌门（Actinobacteria）条带
有 Band d；拟杆菌门（Bacteroidetes）条带有Band g、
Band h、Band l、Band r、Band t；Uncultured bacterium条
带有 Band a、Band k、Band o、Band m、Band q。结合图
1和图 3可知试验土壤 ck1中的优势细菌有根瘤菌

表 2 土壤细菌 DGGE图谱条带多样性指数
Table 2 Diversity of soil bacteria community

试样
群落丰富度（S）

Community richness
Simpson（J）指数
Simpson index

Shannon（H）指数
Shannon index

均匀度
Evenness

试验土壤（ck1） 9 0.872 3.053 0.963
污水+土壤（ck2） 15 0.918 3.734 0.956
污水+芦苇（L） 15 0.913 3.687 0.944
污水+水葱（S） 17 0.921 3.862 0.945
污水+千屈菜（Q） 20 0.928 4.015 0.929
污水+扁秆藨草（B） 14 0.896 3.572 0.938
污水+长苞香蒲（C） 15 0.904 3.584 0.917
自来水+芦苇（ckL） 12 0.898 3.442 0.960
自来水+水葱（ckS） 12 0.894 3.392 0.946
自来水+千屈菜（ckQ） 11 0.878 3.234 0.935
自来水+扁秆藨草（ckB） 13 0.901 3.482 0.941
自来水+长苞香蒲（ckC） 11 0.871 3.169 0.916
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Band b
Sphingomonas sp., KC355355.1
Sphingobium chlorophenolicum, KC764963.1

Erythrobacter sp., FJ984821.1
Band e

Band c
Rhizobium sp., KC252885.1

Sulfate-reducing bacterium, KF220591.1
Uncultured bacterium, KC408532.1
Proteiniclasticum sp., JN688045.1
Clostridium sp., JX828416.1
Band j
Band f

Band m
Uncultured soil bacterium, JN418888.1

Uncultured bacterium, AB583811.1
Band q

Streptomyces niveus, KF554190.1
Arthrobacter sp., KF815559.1
Arthrobacter nitroguajacolicus, KF554147.1
Band d

Band o
Band k

Uncultured bacterium, GQ202687.1
Uncultured bacterium, JQ169260.1

Band a
Uncultured bacterium, JX672021.1

Band r
Band l

Uncultured Flavobacterium sp., FJ946537.1
Uncultured Bacteroidetes bacteriumDQ656326.1

Uncultured Flavobacterium sp., GU000493.1
Flavobacterium sp., KC108921.1
Band t
Band h
Flavobacterium sp., JX290495.1
Band g
Flavobacteriaceae bacterium, FJ152553.1

琢-Proteobacteria

Firmicutes

Uncultured
bacterium

Actinobacteria

Uncultured
bacterium

Bacteroidetes
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图 3 DGGE图谱中优势条带及其相似菌群系统进化树
Figure 3 Phylogenetic tree based on neighbor-joining analysis of sequences from soil bacteria

属（Rhizobium）、鞘氨醇单胞菌属（Sphingomonas）和
Uncultured bacterium；自来水浇灌植物根区优势细菌
有黄杆菌属（Flavobacterium）、节杆菌属（Arthrobac原
ter）和 Uncultured bacterium；污水处理土壤 ck2 的优
势细菌有鞘氨醇单胞菌属（Sphingomonas）、根瘤菌属
（Rhizobium）、节杆菌属（Arthrobacter）、赤杆菌属
（Erythrobacter）和 Uncultured bacterium；污水处理植
物根区优势细菌有节杆菌属 （Arthrobacter）、梭
菌属（Clostridium）、硫酸盐还原细菌（Sulfate -reduc原
ing bacterium）、牦牛瘤胃菌（Proteiniclasticum）、黄杆

菌属（Flavobacterium）和 Uncultured bacterium。
为进一步分析各个样品中细菌群落结构，结合

DGGE图谱中条带的峰值及测序结果作图，可得出各
植物根区土壤细菌类群结构图（图 4）。植物根区细菌
群落随植物物种不同有很大差异。与自来水植物相

比，污水处理芦苇根区拟杆菌门细菌占比明显增加，

不可培养菌明显减少；水葱根区变形菌门有所增加，

放线菌门有所减少；千屈菜根区厚壁菌门和拟杆菌门

明显增加，放线菌门有所减少；扁秆藨草根区不可培

养菌显著增加，其他各门细菌有所减少；长苞香蒲根
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图 4 植物根区土壤细菌群落结构
Figure 4 The community structure of soil bacteria living in plant root zone soil

区厚壁菌门和放线菌门明显增加，变形菌门有所减

少。与试验土壤相比，污水处理土壤和种植植物土壤

中拟杆菌门细菌占比增大。

3 讨论

湿地植物污水净化过程中有机氮和磷的去除是

一种结合了物理、化学和生物分解的过程，土壤微生

物发挥了极其重要的作用[12-13]。本研究采用 PCR-DGGE
技术检测到 5种湿地植物根区细菌共有 5个大类，分
别为变形菌门（Proteobacteria）、厚壁菌门（Firmicutes）、
放线菌门（Actinobacteria）、拟杆菌门（Bacteroidetes）
和不可培养细菌（Uncultured bacterium）。鉴定出细菌
8属，分别为赤杆菌属（Erythrobacter）、根瘤菌属（Rhi原
zobium）、鞘氨醇单胞菌属（Sphingomonas）、节杆菌属
（Arthrobacter）、黄杆菌属（Flavobacterium）、梭菌属
（Clostridium）、硫酸盐还原细菌（Sulfate-reducing bac
teria）和牦牛瘤胃菌属（Proteiniclasticum）。

无论是试验土壤、污水处理土壤、自来水浇灌植

物根区还是污水处理植物根区，普遍存在变形菌门

（Band b）、放线菌门（Band d）、拟杆菌门（Band r）和
Uncultured bacterium（Band k、Band q），这几大类群都
是报道的湿地植物根区常见的细菌种属，其中不可培

养细菌在所有样品中占比较大。本研究中条带 d代表
放线菌，条带 d普遍存在于各植物样本中且条带亮度
均一（图 3）。放线菌属于革兰氏阳性菌，在土壤的有
机质糖、氨基酸、纤维素和几丁质的降解过程中发挥

着重要的作用[14]。变形菌门是细菌中最大的一门，是
常见报道的湿地植物根区土壤中微生物群落结构的

优势菌群[15]。Ahn等[16]研究了人工湿地基质沉积物中
的微生物群落结构，发现变形菌门占 48%耀60%，是优
势菌群，其次是来自于放线菌门和厚壁菌门。本研究

中变形菌门在试验土壤 ck1中占比最大，为 21%，在
其他样品中占比相对较低。在污水处理植物根区检测

到大量拟杆菌门中的黄杆菌属（Flavobacterium），其
条带有 Band g、Band h、Band l。有研究发现黄杆菌属
擅长降解高分子物质、蛋白质、脂类纤维素等大分子

颗粒有机物，且具有一定的硝化作用和潜在的脱氮能

力[17-18]，可能与污水中氮的去除有关。此外，在污水处
理植物根区还检测到硫酸盐还原细菌（SRB）和鞘氨
醇单胞菌。硫酸盐还原细菌是一类以乳酸或丙酮酸等

有机物作为电子供体，在厌氧状态下，把硫酸盐、亚硫

酸盐、硫代硫酸盐等还原为硫化氢的细菌总称，已广

泛运用于废水中硫酸盐的去除[19]；而鞘氨醇单胞菌[20]

是一类丰富的新型微生物资源，可用于芳香化合物的

生物降解，在环境保护及工业生产方面具有巨大的应

用潜力。

人工湿地植物根区土壤微生物群落结构和活性

会受到诸多因素的影响，例如基质类型、植物种类、有

机磷和有机碳的转化、污水的物理化学参数以及污水

中的微生物和病原菌等[21]。相关研究表明[22-23]湿地植
物根系为土壤中微生物生长提供了重要支撑，其发达

的通气组织可将氧气输送至根区土壤中，在植物根区

形成好氧区，有利于好氧微生物生长从而明显改变微

生物群落结构。Lauber等[24]对种植水生植物的土壤进
行微生物群落和理化分析发现，水生植物通过改变土

壤 pH和土壤理化状况，进而影响微生物群落结构，
尤其真菌群落受到的影响作用最为明显。本研究中，

与试验土壤 ck1相比，自来水浇灌植物和污水处理植
物根区的土壤中细菌种群丰富度和多样性指数明显

增高（表 2），其中厚壁菌门和拟杆菌门细菌群落增幅
最大，变形菌门和放线菌门细菌基本没有变化（图

4），污水处理植物根区细菌种群丰富度和多样性指数

厚壁菌门 放线菌门 拟杆菌门 不可培养菌 未分类

ck K L S Q B CckL ckS ckQ ckB ckC

100
90
80
70
60
50
40
30
20
10

0
变形菌门
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高于自来水浇灌植物，各植物之间细菌种群丰富度和

多样性指数随植物种类不一，差别不同。与试验土壤

ck1相比，污水浇灌土壤 ck2中检测到的细菌群落数
明显增多，且高于自来水浇灌植物根区细菌群落（表

2）。另外，与污水浇灌土壤 ck2相比，污水处理植物根
区细菌种群丰富度和多样性指数略有升高，其中污水

处理千屈菜根区细菌种群丰富度最高，其次是水葱、

芦苇和长苞香蒲扁，秆藨草根区细菌种群丰富度低于

污水浇灌土壤 ck2。肖烨等[25]对三江平原湿地研究发
现总氮与微生物活性指标之间存在极显著正相关关

系（P<0.01）；Ligi等[26]的研究发现湿地土壤中细菌群
落结构与土壤 pH及土壤中 NH+4 -N、NO-3 -N、Ca和总
碳的浓度之间有着复杂的关系；Dong等[17]对人工湿地
中微生物的研究结果显示 NH+4、TP和 PO3-4等营养物

质的浓度直接影响细菌多样性和分布情况，其中 NH+4
对细菌群落的影响最为显著。本研究中用于构建人工

湿地小试系统土壤的总磷含量为 0.06%，总氮含量为
0.043%，氮含量相对较低，且由于植物的吸收作用，自
来水浇灌植物根区土壤中营养元素会进一步降低。污

水浇灌的土壤，因生活污水富含氮磷，可为细菌提供

营养，故其细菌种群数略高于自来水浇灌植物，可见

营养元素对土壤中细菌群落的影响作用大于植物本

身。这说明污水浇灌土壤 ck2和污水处理植物根区的
细菌群落与自来水浇灌植物之间发生的差异，与污水

中氮、磷、有机物等营养物质有关。

综上所述，PCR-DGGE 技术是研究土壤微生物
的有效方法，共检测出土壤细菌 5个门类的 8属，初
步探明了生活污水对土壤和湿地植物根区细菌群落

造成的影响。浇灌生活污水的土壤 ck2和 5种植物根
区的细菌群落数明显高于自来水浇灌植物 ck和试验
土壤 ck1，说明生活污水明显改变了原有土壤和湿地
中的细菌群落结构和多样性。条带测序检测到有与硫

分解相关的硫酸盐还原细菌、与芳香化合物降解的鞘

氨醇单胞菌、与氮分解相关的黄杆菌属及固氮细菌根

瘤菌等，但由于 PCR-DGGE技术的缺点[27]，试验只测
定了土壤中部分优势细菌群落的变化，未检测到在污

水净化过程中发挥重要作用的反硝化细菌和氨氧化

细菌，不能完全反映土壤微生物的全貌，要全面了解

土壤中微生物发生的变化还有待进一步研究。

4 结论

（1）浇灌了生活污水的土壤及湿地植物，其细菌
种群丰富度和群落多样性指数高于试验土壤和自来

水浇灌植物，其中污水处理植物的最高，其次是污水浇

灌的土壤和自来水浇灌植物，试验土壤的最低。就污水

浇灌土壤，自来水浇灌植物和污水处理植物分别对土

壤中细菌群落的影响来看，浇灌污水的土壤和种植湿

地植物均明显改变了土壤中的细菌群落结构和多样

性，污水对土壤细菌群落多样性的影响作用高于植物。

（2）通过对 DGGE条带回收测序检测出土壤细菌
5个大类的 8属，分别是：变形菌门的根瘤菌属、赤杆
菌属、鞘氨醇单胞菌属；厚壁菌门的梭菌属、硫酸盐还

原细菌和牦牛瘤胃菌属；放线菌门的节杆菌属；拟杆

菌门的黄杆菌属和不可培养细菌，其中不可培养细菌
和变形菌门在所有样品中占比均较大。
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