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Effects of different treatment levels of sewage on bacterial community structure and enzyme activity
WU Xiao-fei, HE Yuan, HUANG Zhi-ping*, ZHANG Dan-dan, ZHENG Hong-yan, DING Jian
（Agro-Environmental Protection Institute, Ministry of Agriculture and Rural Affairs, Tianjin 300191, China）
Abstract：In order to determine a sewage treatment gradient suitable for the utilization of rural domestic sewage resources, indoor pot
experiments was used to design four sewage treatment gradients including domestic sewage raw water, anaerobic effluent, contact oxidized
effluent and tail water to irrigate Zizania latifolia and rice, and the effects of different treatment gradients of domestic sewage on the soil
bacterial community structure and enzyme activity were studied. The results showed that sewage irrigation with different treatment
gradients had no significant effect on the diversity of the soil bacterial communities, and reducing fertilization could increase the diversity
of the bacterial communities. Sewage irrigation had a significant influence on the dominant species of soil bacteria at the phylum level.
Compared with the control group, the gradient of sewage treatment had a positive correlation with Proteobacteria, the relative abundance of
Actinomycetes in soil increased by 16.74% to 95.90%, and the relative abundance of Acidobacteria decreased by 9.57% to 47.38%.
Sewage irrigation promoted the activity of alkaline phosphatase and sucrase, and the improvement rates were 11.67%~55.60% and
11.36%~156.66%, respectively. Urease activity in unfertilized soil increased by 10.45%~25.88%, and contact oxidized effluent reduced
the urease activity by 25.84%. Other treatments had no significant effect on the urease activity in fertilized soil. Under the same irrigation
condition, the activity of the three enzymes in the unfertilized soil was greater than that in the fertilized soil. The results showed that
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摘 要：为寻求适合农村生活污水资源化利用的污水处理梯度，采用室内盆栽试验，设计生活污水原水、厌氧出水、接触氧化出水

和尾水等 4种污水处理梯度对茭白和水稻进行灌溉，研究不同处理梯度的生活污水对土壤细菌群落结构和酶活性的影响。结果

表明：不同处理梯度的污水灌溉对土壤细菌群落多样性影响不显著，减少施肥有利于细菌群落多样性的增加；污水灌溉对土壤细

菌门水平上的优势种影响较大，污水处理梯度与变形菌门具有正相关关系，与对照（清水）相比，土壤中放线菌门相对丰度提高

16.74%~95.90%，酸杆菌门相对丰度降低 9.57%~47.38%；污水灌溉对碱性磷酸酶和蔗糖酶活性具有促进作用，提高率为 11.67%~
55.60%和 11.36%~156.66%；不施肥土壤中脲酶活性提高 10.45%~25.88%，施肥土壤中接触氧化出水使脲酶活性降低 25.84%，其

他处理对施肥土壤脲酶活性无显著影响；在同一灌溉条件下，减少施肥有利于土壤酶活性提高。研究表明，肥料对土壤细菌群落

结构和酶活性具有显著影响，不同处理梯度污水对土壤细菌多样性无显著性影响，但显著影响了土壤酶活性和细菌在门水平优

势种的相对丰度。
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吴晓斐，等：不同处理梯度污水对细菌群落和酶活性的影响

据《2018年中国水资源公报》[1]显示，2018年我国

年用水总量为 6 015.5亿m3，其中农业年用水总量占

61.4%，随着淡水资源的短缺以及人们环保意识的提

高，大家开始寻找其他途径以减少农业淡水用量。因

生活污水中含有大量的氮磷等植物生长所必需的营

养元素而使得污水灌溉进入大众视野，特别是农村厕

所革命后，经三格化粪池、三联式沼气池和双瓮漏斗

式等处理系统产生的生活污水，其含重金属等有害物

质极少[2]，利用此类污水进行灌溉不仅可以缓解用水

压力，还可减少农业中化肥的使用量，降低经济成本

及其对环境的污染。在生态系统中，土壤微生物在物

质循环和能量流动中占有重要地位，微生物的生物活

性以及种群组成能够反映土壤肥力及土壤质量，当微

生物多样性指数提高时，土壤综合肥力指数随之呈现

不同形式的上升趋势[3-4]，且土壤微生物还可以预警

生态系统的变化[5]。土壤酶参与了土壤中的腐殖质

合成分解、有机物的水解和转化以及各种氧化还原反

应等，土壤理化性质的变化以及水肥管理措施、耕作

措施、种植条件等，都会对土壤酶活性产生影响，研究

表明土壤脲酶、蔗糖酶和磷酸酶与土壤养分具有显著

正相关关系[6-7]，因而土壤酶活性是土壤肥力的指示

指标之一[8-9]。正是因为土壤微生物和酶活性对土壤

肥力的指示作用，所以肥料的施用会对微生物丰富

度、多样性及群落结构和土壤酶活性产生影响[10-11]。

研究认为肥料的合理施用对土壤微生物群落结构和

土壤酶活性具有积极的影响，Guo等[12]利用小麦-大
豆轮作系统研究不同肥料组合对土壤微生物群落结

构的影响，结果表明牛粪促进了Deltaproteobacteria和
Bacteroidetes 的相对丰度；刘佳欢等[13]发现适量施用

肥料对土壤微生物数量和土壤酶活性具有显著促进

作用；但研究发现在使用再生水灌溉时减少氮肥的使

用量更有利于土壤微生物多样性的增加[10]。

农村地区因存在村民居住分散、污水收集管道建

设不完善、缺乏资金支持和后续的技术管理人员等问

题，所以在污水合理利用、降低生活污水处理成本及

保护环境等方面有所不便，在选择农村污水处理技术

的同时，研究在不同污水处理梯度下的污水资源化利

用，即将污水处理到何种程度进行污水回灌等资源化

利用，可解决以上问题。郭魏等[14]利用连续砂滤池工

艺的尾水连续 5年灌溉番茄，发现蔗糖酶活性有所降

低，且在低氮条件下再生水灌溉对细菌群落结构影响

较小，在高氮条件下再生水促进细菌生长；杨茜[15]利

用生活污水原水、厌氧出水和“厌氧+人工湿地技术”

尾水回灌，厌氧出水灌溉对土壤酶活性无显著影响，

但对土壤有益菌属具有一定的促进作用。高远等[16]

则认为A2O工艺的尾水灌溉对土壤细菌数量和土壤

细菌群落多样性具有抑制作用；周媛等[11]利用A/O反

硝化生物滤池和臭氧氧化组合工艺的二级出水灌溉

番茄，发现污水灌溉对土壤脲酶和淀粉酶活性有促进

作用，对土壤蔗糖酶和过氧化氢酶活性有抑制作用，

且施氮处理对土壤酶活性具有显著影响。由此可见，

在不同污水处理工艺和肥料的共同作用下，不同处理

梯度的污水对土壤微生物群落结构和酶活性的影响

结果不尽相同，且以往研究选取的污水处理梯度较

少，多数仅选取一种或两种污水处理梯度，缺少完整

污水处理工艺下的各种污水处理梯度的研究，因此

本文依据当地农村实际情况，选择适宜当地的生活

污水处理工艺，探讨在各处理梯度污水资源化利用

条件下，对土壤微生物群落结构和酶活性负面影响

较小或具有正面影响的污水处理梯度，对选取合适

的农村污水处理程度等方面具有重要意义。本研究

通过小型污水处理装置获取不同处理程度的污水，

在不同的施肥条件下，采用室内模拟试验对污水灌

溉的茭白-水稻轮作土壤进行分析，探讨不同处理梯

度污水对土壤细菌群落结构和酶活性的影响，以期

为降低污水处理成本及生活污水水质安全性回灌提

供数据支持。

1 材料与方法

1.1 供试土壤和试验用水

试验土壤取自合肥市肥西县紫蓬镇新农村水稻

田内，除去地面杂草，收集 0~25 cm层土壤。土壤收

集后自然风干，去除草根、石粒等杂物，过 20目筛备

用。供试土壤 pH 值 6.35，有机质 12.77 g·kg-1，全氮

0.91 g·kg-1，全磷 0.46 g·kg-1，速效钾 110.44 mg·kg-1，

速效磷12.34 mg·kg-1，碱解氮121.36 mg·kg-1。

fertilizer had a significant effect on the soil bacterial community structure and enzyme activity. Different treatment gradients had no
significant effect on the soil bacterial diversity, but significantly affected the soil enzyme activity and relative abundance of dominant
species in each phylum.
Keywords：wastewater; treatment intensity; irrigation; fertilization level; bacteria; enzyme activity
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生活污水原水取自安徽省合肥市蜀山区安徽中

棉种业长江有限责任公司污水池内，经小型污水处理

试验装置（图 1），其污水处理流程为污水池→厌氧→
储水池→接触氧化→储水池→土地处理系统→出水。

本研究的试验用水取自上述污水处理试验装置，

其中：污水处理梯度（1）为未经处理设施处理，取自污

水池的生活污水；污水处理梯度（2）为经厌氧工艺的

出水，取自三级厌氧池后的储水池；污水处理梯度（3）
为经厌氧+接触氧化工艺的出水，取自接触氧化池后

的储水池；污水处理梯度（4）为经厌氧+接触氧化+土
地处理系统工艺的出水，取自污水处理装置的最终出

水，（5）为清水作为对照，各污水水质见表1。
1.2 试验设计方案

室内模拟试验为盆栽试验，用 PVC板做成长 40
cm、宽 40 cm、高 50 cm的试验盆，在试验盆内填土种

植水稻和茭白。每个试验盆中填土 30.0 kg，施用底

肥后将每个盆中用清水浇透，采用茭白-水稻轮作模

式进行盆栽试验。其中污水灌溉设 5 个处理：清水

灌溉、处理梯度（1）出水、处理梯度（2）出水、处理梯

度（3）出水和处理梯度（4）出水；施肥设两个处理：完

全不施肥 W（0 kg N·hm-2）、施肥降低 20% F（180 kg
N·hm-2）。各处理分别用 W1：不施肥水平下生活污

水灌溉；FW1：施肥水平下生活污水灌溉；W2：不施

肥水平下处理梯度（2）出水灌溉；FW2：施肥水平下

处理梯度（2）出水灌溉；W3：不施肥水平下处理梯度

（3）出水灌溉；FW3：施肥水平下处理梯度（3）出水灌

溉；W4：不施肥水平下处理梯度（4）出水灌溉；FW4：
施肥水平下处理梯度（4）出水灌溉；CK：不施肥水平

下清水灌溉；FCK：施肥水平下清水灌溉表示。因污

水中含有氮磷等营养元素，因此选择的施肥量 180
kg N·hm-2 是本地农田常规用量的 80%。该研究共

10个处理，每个处理设 3次重复。

本试验肥料选用复合肥料（N-P2O5-K2O：15-15-
15）作底肥施入盆内，且在水稻分蘖期按 75 kg·hm-2

的标准追施肥料。选取长势和大小一致的茭白无性

繁殖体，确保每盆存活的茭白植株为 1 株，待所有

植物地上部分均正常生长后，开始污水灌溉，加入频

次均为每日一次，每次 1.0 L，各处理灌溉时间和灌

水定额相同；茭白收获后，选取水稻秧苗以 10 cm×10
cm的密度进行移栽种植，在分蘖期保持水层 1.5 cm，

分蘖末期保持水层 3.0 cm，其他时期保持平均水

层 2.5 cm。

1.3 样品采集

水稻成熟后选取 0~20 cm土壤层，采用五点法采

集土壤，一部分新鲜土壤在 0~4 ℃下保存用于土壤微

生物的分离；另一部分新鲜土壤进行风干处理，用带

电玻璃棒吸附除去细根，拣去石砾及植物残体，过 1
mm和 0.25 mm筛，用于土壤脲酶、蔗糖酶和碱性磷酸

表1 试验用水水质

Table 1 Test water quality
活水处理梯度Sewage treatment gradients

（1）
（2）
（3）
（4）
（5）

COD/（mg·L-1）

285.82±30.40
87.49±8.45
62.60±10.30
65.41±7.86
4.96±2.11

TN/（mg·L-1）

74.26±2.34
59.37±3.61
36.42±3.13
21.67±0.45
1.47±0.26

NH3-N/（mg·L-1）

55.74±1.67
42.52±3.04
27.70±4.25
18.44±4.31
0.27±0.12

TP/（mg·L-1）

1.89±0.21
1.79±0.17
0.50±0.08
0.32±0.06
0.12±0.07

pH
7.89±0.14
7.56±0.25
7.50±0.31
7.36±0.14
7.61±0.24

一级厌氧池 二级厌氧池 三级厌氧池 储水池 接触氧化池 储水池 土地处理系统污水池

污水
提升泵

出水管

出水管

出水管

出水
生物填料

隔板孔

图1 污水处理试验装置示意图

Figure 1 Schematic diagram of sewage treatment test facility
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酶活性的测定。

1.4 土壤酶活性测定方法

土壤脲酶活性采用苯酚钠比色法测定，土壤碱性

磷酸酶活性采用磷酸苯二钠比色法测定，土壤蔗糖酶

活性采用3，5-二硝基水杨酸比色法测定[17]。

1.5 土壤微生物群落结构分析

1.5.1 DNA提取

DNA提取参照DNA Kit（Omega Bio-tek，Norcross，
GA，U.S.）试剂盒说明书，提取得到的DNA样品用 1%
琼脂糖凝胶电泳检测，并用分光光度法（260 nm/280
nm光密度比）进行质量检测。

1.5.2 MiSeq测序

微生物多样性检测选取细菌 16S rDNA V3~V4
区，DNA 样本使用 Illumina Miseq PE300 高通量测序

平台测序。细菌 16S rDNA V3~V4 扩增引物为 338F
（5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′）和 806R（5′-
GGACTACNNGGGTATCTAAT-3′）。PCR 反应体系

（总体系为 25 μL）：12.5 μL KAPA 2G Robust Hot
Start Ready Mix、1 μL Forward Primer（5 μmol·L-1）、1
μL Reverse Primer（5 μmol·L-1）、5 μL DNA（加入的

DNA 总量为 30 ng），最后加 5.5 μL dd H2O补足至 25
μL。反应参数：95 ℃预变性 5 min；95 ℃变性 45 s，
55 ℃退火 50 s，72 ℃延伸 45 s，28个循环；72 ℃延伸

10 min。测序原始序列上传至NCBI的SRA数据库。

1.6 数据分析与计算方法

在 Illumina MiSeq 平台进行 Paired-end 测序，根

据 barcodes归类各处理组序列信息聚类为用于物种

分类的 OUT（Operational Taxonomic Units），OTU 相似

性设置为 97%。对比 silva数据库，得到每个 OTU 对

应的物种分类信息。利用 qiime version v.1.8.0对数据

进行抽平处理，并采用 0.97的相似度进行分析得到

Chao1指数、Simpson指数、Coverage指数和 Shannon指

数[18-20]。

Chao1指数：指示菌种丰富度，用以评估群落中

的OTU数目。其公式为：

Schao1=Sobs+n1（n1-1）/2（n2+1）
式中：Schao1为估计的OTU数；Sobs为观测到的OTU数；

n1为只有一条序列的OTU数目；n2为只有两条序列的

OTU数目。

Simpson指数：用来评估群落中的优势种。其公

式为：

D=∑（Ni/N）2

式中：Ni为某一特定物种的个体的总数；N为发现的

个体总数。

Coverage指数：观测深度，用以表征各样本的覆

盖率，反映了本次测序结果是否代表了样本中微生物

的真实情况。其公式为：

C=1-n1/N
式中：n1为只含一条序列的OTU数目；N为抽样中出

现的总的序列数目。

Shannon指数：用以反映群落中物种丰富度。其

公式为：

H=－∑（Pi）（lnPi）

式中：Pi为样品中属于第 i种的个体的比例。

经过UniFrac算法利用系统进化的信息来比较样

品间物种群落差异，通过 SPSS软件对细菌多样性指

数和土壤酶活性进行单因素方差分析。

2 结果与分析

2.1 土壤细菌稀释性曲线

稀释性曲线（Rarefaction curve）即从样品中随机

选择一定数量的个体，计算个体代表的物种数，利用

个体数量和物种数构建曲线，从而比较具有不同数量

测序数据的样本中物种丰富度，确定样品中测序数据

的数量是否合理[21]。由图 2 可知，在 α=0.03 的水平

上，随着测序数据量的增加，各处理的曲线均趋向平

缓，这说明本次试验测序数据的数量是合理的。

2.2 土壤细菌层次聚类分析

在多样本聚类树中，树枝长度代表的是样本之间

的距离，当样本相似度越高时，样本越能聚集到一

起[22]。如图 3所示，横坐标为各处理间的距离系数。

以相似性 0.8 为标准时，样本分为两大类，一类是

FW3、FW4、FW2、FW1，另一类是 CK、W3、W4、FCK、

图2 不同处理的稀释性曲线（α=0.03）
Figure 2 Rarefaction curves of different treatments（α=0.03）
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W2、W1。在施肥条件下，与对照相比，污水灌溉使得

细菌群落结构发生明显变化，其中 FW2和 FW4样本

相似度较高；在不施肥条件下，处理梯度较低的污水

灌溉与清水灌溉的土壤细菌群落结构变化较大，W1
和W2处理的样本相似度高，W3和W4处理的土壤细

菌群落结构与对照相差较小；在同一灌溉条件下，施

肥土壤和不施肥土壤的细菌群落结构发生明显变化，

其中清水灌溉下的两种土壤的细菌群落结构变化小

于污水灌溉，处理梯度（3）灌溉下的两种土壤的细菌

群落结构变化小于其他处理梯度的污水灌溉处理。

2.3 不同处理梯度污水对细菌群落多样性和群落组

成的影响

2.3.1 不同处理梯度污水对土壤细菌多样性指数的

影响

Chao1 指数和 Shannon 指数与群落多样性呈正

比，Simpson指数与群落多样性呈反比，Coverage指数

越高说明样本中序列被检出的概率越高。由表 2可

知，在不施肥条件下，W2处理的 Shannon指数（9.49）
显著低于其他处理，Simpson指数（0.008 4）显著高于

其他处理（P<0.05）；在施肥条件下，不同污水灌溉的

土壤细菌群落多样性无显著变化；同时，在相同灌溉

条件下，除处理梯度（2），不施肥土壤的Chao1指数和

Shannon指数均高于施肥土壤，Coverage 指数略低于

施肥土壤；处理梯度（1）、处理梯度（3）和处理梯度（4）
的土壤中，不施肥的 Simpson指数低于施肥土壤，处

理梯度（2）和清水灌溉的土壤中，不施肥的 Simpson
指数高于施肥土壤。

2.3.2 不同处理梯度污水对土壤细菌在门水平上相对

丰度的影响

在施肥和未施肥的土壤中共同检测出了 12种菌

门 ，包 括 变 形 菌 门（Proteobacteria）、螺 旋 体 菌 门

（Saccharibacteria）、绿弯菌门（Chloroflexi）、厚壁菌门

（Firmicutes）、酸杆菌门（Acidobacteria）、疣微菌门

（Verrucomicrobia）、放 线 菌 门（Actinobacteria）、

Parcubacteria、芽单胞菌门（Gemmatimonadetes）、蓝藻

门（Cyanobacteria）、硝化螺旋菌门（Nitrospirae）、拟杆

菌门（Bacteroidetes），Other 为相对丰度低于 1% 的微

生物。

由 图 4 可 知 ，在 施 肥 的 条 件 下 ，变 形 菌 门

（Proteobacteria）相对丰度最高，其次是绿弯菌门

（Chloroflexi）、酸杆菌门（Acidobacteria）和放线菌门

（Actinobacteria）；与对照相比，随着污水处理强度的增

加，变形菌门（Proteobacteria）相对丰度逐渐提高，在

FW1处理（24.39%）下最低，低于对照土壤的 29.28%；

而FW1处理土壤中绿弯菌门（Chloroflexi）和酸杆菌门

（Acidobacteria）的相对丰度（27.10%、16.35%）均高于

其他处理，与对照相近；污水灌溉对放线菌门

（Actinobacteria）有促进作用，FW1和FW4的促进作用

较强，相对丰度增幅为95.90%和62.87%，FW2和FW3
的促进效果较弱，相对丰度增幅为37.27%和20.11%；

污水灌溉对厚壁菌门（Firmicutes）也具有一定的促进

作用，且FW2、FW3及FW4的促进能力较强，相对增幅

为146.91%、142.59%和132.10%。

图3 基于bray curtis多样本聚类树

Figure 3 Multiple copy clustering tree based on bray curtis

表2 不同处理对土壤细菌群落多样性的影响

Table 2 Effects of different treatments on soil bacterial community diversity

注：同列不同小写字母表示在该施肥水平下各处理差异显著（P<0.05）。下同。
Note：Different lowercase letters in the same column indicate significant differences among treatments at this fertilizer level（P<0.05）. The same below.

处理Treatments
W1
W2
W3
W4
CK

Chao1
6 844.50a
6 165.95a
6 650.62a
6 877.10a
7 019.09a

Coverage
0.988 4a
0.989 0a
0.988 7a
0.988 3a
0.988 7a

Shannon
10.21a
9.49b
10.16a
10.13a
10.21a

Simpson
0.002 8b
0.008 4a
0.002 7b
0.003 7b
0.003 3b

处理Treatments
FW1
FW2
FW3
FW4
FCK

Chao1
5 306.08a
6 102.92a
5 846.42a
5 929.02a
5 964.34a

Coverage
0.991 3a
0.989 3a
0.989 8a
0.989 6a
0.989 8a

Shannon
9.77a
9.83a
9.42a
9.55a
9.95a

Simpson
0.003 3a
0.004 0a
0.008 8a
0.008 8a
0.003 0a

0 0.05 0.10 0.15 0.20 0.25

W1
W2
FCK
W4
W3
CK
FW1
FW2
FW4
FW3

距离系数Distance
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在未施肥条件下，污水灌溉和清水灌溉的土壤中

放线菌门（Actinobacteria）和厚壁菌门（Firmicutes）的

相对丰度低于施肥条件下的土壤，提高了硝化螺旋菌

门（Nitrospirae）的相对丰度；与施肥土壤相比，W1抑制

了绿弯菌门（Chloroflexi）和酸杆菌门（Acidobacteria）的
相对丰度，两种菌门相对丰度降幅为 13.58% 和

9.30%，其他 3 种处理梯度出水则提高了绿弯菌门

（Chloroflexi）和酸杆菌门（Acidobacteria）的相对丰

度，与之相反的是 W1 对变形菌门（Proteobacteria）、

芽 单 胞 菌 门（Gemmatimonadetes）和 螺 旋 体 菌 门

（Saccharibacteria）的相对丰度有促进作用，其他3种处

理梯度出水和清水灌溉的土壤对这3种菌门具有抑制

作用；其他菌门相对丰度变化不明显。

2.3.3 不同处理梯度污水对土壤细菌在属水平上相对

丰度的影响

由图 5 可知，在施肥土壤中，FW1 中厌氧菌属

（Anaerolinea）的相对丰度（2.27%）略高于其他处理；污水

灌溉降低了土壤中厌氧黏细菌属（Anaeromyxobacter）

的相对丰度，其中FW3对其抑制作用最强，相对丰度

降低 74.61%；与 FCK相比，污水灌溉对Haliangium和

Geobacter有抑制作用，其中 FW4 处理中两种菌属相

对丰度的降幅为 2.46%和 9.06%，抑制作用最低，FW1
处理中两种菌属相对丰度的降幅为56.64%和63.65%、

FW3处理中的降幅为 66.34%和 28.43%，FW1和 FW3
处理对其抑制作用较强；污水灌溉提高了芽单胞菌属

（Gemmatimonas）和鞘氨醇单胞菌属（Sphingomonas）

图5 土壤细菌在属水平上的相对丰度

Figure 5 Relative abundance of soil bacteria at genus level

图4 土壤细菌在门水平上的相对丰度

Figure 4 Relative abundance of soil bacteria at phylum level
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的相对丰度，FW2 对两者的促进作用最好，相对丰

度升高 100% 和 261.40%，FW1、FW3 和 FW4 次之；

与 FCK 相比，FW3 显著提高了 Candidatus_Nitrotoga

的相对丰度，升幅为 588.69%，而其他污水处理对

Candidatus_Nitrotoga有抑制作用，FW1对Candidatus_

Nitrotoga有显著的抑制作用，降幅为97.35%。

与施肥土壤相比，在未施肥土壤中污水灌溉提高

了厌氧黏细菌属（Anaeromyxobacter）、Sideroxydans和

Haliangium的相对丰度，分别增加了 0.12%~0.92%、

0.13%~1.05%、0.30%~0.95%，降低了鞘氨醇单胞菌属

（Sphingomonas）的相对丰度，降低了 0.28%~1.74%，但

清水灌溉却对鞘氨醇单胞菌属（Sphingomonas）的相

对丰度有促进作用，增加了0.81%。

2.4 不同处理梯度污水对土壤酶活性的影响

由表 3得出，与施肥土壤相比，处理梯度（1）灌溉

使得不施肥土壤中碱性磷酸酶活性降低；除此以外，

在同一处理梯度污水灌溉下，不施肥土壤中的脲酶、

蔗糖酶和碱性磷酸酶活性大于施肥土壤相应的酶活

性。不施肥土壤的碱性磷酸酶活性表现为W2>W4>
W1>W3>CK，与施肥土壤中的变化趋势一致，污水灌

溉对土壤碱性磷酸酶活性具有促进作用，在不同施肥

条件下处理梯度（2）灌溉中的碱性磷酸酶活性相对于

对照分别提高了 55.40% 和 46.67%，促进作用最强。

不施肥土壤脲酶活性表现为 W4>W1>W3>W2>CK，

与清水灌溉相比，污水灌溉对不施肥土壤脲酶活性有

促进作用，且随着污水处理强度的增加，土壤脲酶活

性先降低后升高，在 W2 处理中脲酶活性最低，为

106.49 U·g-1；施肥土壤中脲酶活性表现为FW1>FCK>
FW4>FW2>FW3，FW3 处 理 相 对 于 FCK 降 低 了

25.85%，抑制了脲酶活性，其余几个处理对施肥土壤

脲酶活性无显著影响。不施肥土壤的蔗糖酶活性表

现为 W2>W1>W3>W4>CK，施肥土壤蔗糖酶活性表

现为FW3>FW1>FW2>FW4>FCK，污水灌溉土壤中蔗

糖酶活性大于清水灌溉的土壤蔗糖酶活性。

3 讨论

本研究表明，在施肥水平下，不同处理梯度的

污水灌溉对土壤细菌群落多样性影响均不显著，与

Ibekwe等[23]研究结果类似。但现在多数研究[5，24]认为

污水灌溉可提高土壤微生物多样性，这可能有以下几

个原因：一是由于本次研究仅有一次茭白-水稻轮作

的生长周期（8个月左右），与Bastida等[5]、Dang等[24]研

究中的3年到30年灌溉周期相比，本次试验灌溉周期

较短；二可能是土壤质量、灌溉方式等问题。在不施

肥土壤中，W2降低了土壤中的细菌多样性，其他 3种

污水在一定程度上表现出抑制作用，但与清水灌溉并

无显著差异，这可能是因为在不施肥的土壤中，植物

更多地从污水和土壤中吸收营养物质，而W2中的植

物生长更旺盛，所需的营养物质也就更多，从而导致

土壤肥力下降，而研究证明微生物丰富度及多样性指

数与土壤综合肥力指数具有幂函数关系，当微生物多

样性提高时，土壤综合肥力指数也随着提高，而土壤

综合肥力指数主要用以指示土壤肥力质量，土壤微生

物多样性包含细菌群落多样性在内，因此土壤细菌多

样性增加有利于提高土壤肥力[4, 25]，所以使得W2灌溉

土壤中细菌多样性降低。但研究发现在同一灌溉条

件下，降低肥料的使用会刺激微生物对碳、氮的反

应[26]，因此可以增加细菌群落多样性，这与郭魏[10]的

结论相似。

土壤微生物的群落结构变化是在水质和施肥互

作下的群体性反应，这种变化由优势种群的变化及某

一部分非优势种群的有无来表现[27]。本次研究中发

现，施肥的土壤中污水灌溉的土壤细菌群落结构与清

水灌溉相比发生了改变，土壤细菌在门水平上相对丰

度变化较大，但在属水平上优势种（unidentified）未发

生明显改变。这表明相对于清水灌溉，污水灌溉促进

了土壤中变形菌门（Proteobacteria）的相对丰度，且随

着污水处理梯度的减弱、污水浓度的增加，土壤中污

表3 不同污水浓度灌溉对土壤酶活性的影响

Table 3 Effects of irrigation with different sewage concentrations on soil enzyme activity
处理

Treatments
W1
W2
W3
W4
CK

碱性磷酸酶Alkaline
phosphatase/（U·g-1）

4 177.55±342.52bc
5 426.31±144.40a
3 899.30±136.27bc
4 591.42±225.32b
3 491.80±316.37c

脲酶Urease/
（U·g-1）

115.81±5.02a
106.49±1.10ab
113.09±5.50a
120.62±6.38a
96.15±13.99b

蔗糖酶Sucrose/
（U·g-1）

8.14±0.98a
8.47±0.57a
6.34±0.23ab
4.85±1.59b
3.87±0.43b

处理
Treatments

FW1
FW2
FW3
FW4
FCK

碱性磷酸酶Alkaline
phosphatase/（U·g-1）

4 223.45±260.94ab
4 493.82±70.93a
3 726.48±32.99b

4 237.96±145.94ab
3 063.86±284.48c

脲酶Urease/
（U·g-1）

85.60±1.48a
78.66±2.92a
62.05±7.14b
81.30±4.17a
83.68±1.84a

蔗糖酶Sucrose/
（U·g-1）

6.50±0.412a
5.95±0.83a
6.59±0.13a
2.86±0.37b
2.57±0.12b
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水浓度与变形菌门（Proteobacteria）的相对丰度呈负

相关（FW3处理除外）；污水灌溉降低了土壤中酸杆

菌门（Acidobacteria）的相对丰度，提高了放线菌门

（Actinobacteria）相对丰度，其中施肥土壤中的酸杆菌

门（Acidobacteria）和放线菌门（Actinobacteria）相对丰

度随处理梯度的增加呈现先下降后上升的趋势，不施

肥土壤中酸杆菌门（Acidobacteria）随着污水浓度的增

加相对丰度先增加后减少的趋势，不施肥土壤中污水

浓度与放线菌门（Actinobacteria）的相对丰度具有正

相关性。变形菌门（Proteobacteria）中的固氮菌可固

定土壤中的氮元素，这说明当污水处理梯度增加、污

水浓度变低时，污水灌溉通过提高有益菌属的相对丰

度，促进土壤中氮元素转化的有关过程，但高浓度污

水对其提高率较低，可能是因为污水中的微生物随灌

溉进入土壤，对土壤微生物产生了抑制作用；放线菌

门（Actinobacteria）可以参与土壤中有机物的分解和

氮循环[28-29]，这说明污水灌溉可以促进放线菌门（Ac⁃
tinobacteria）生长繁殖，从而促进了土壤有机物的分

解，提高了土壤养分水平，其中生活污水原水灌溉更

有利于放线菌门（Actinobacteria）生长。酸杆菌门（Ac⁃
idobacteria）可以降解植物残体、参与单碳化合物降解，

为土壤提供养分[30]，污水灌溉通过抑制酸杆菌门（Ac⁃
idobacteria）的活性在一定程度上抑制了土壤中的碳循

环过程，其中在施肥土壤中处理梯度（3）、在不施肥土

壤中处理梯度（1）对其抑制作用较强。

土壤脲酶可以催化尿素，提高土壤供氮能力；土

壤蔗糖酶使蔗糖加速分解，增加土壤中易溶性物

质[8]；土壤磷酸酶促进了有机磷的脱磷过程，促进磷

元素的有效性[18]，土壤微生物通过分泌酶的形式参与

到土壤各种反应过程中。脲酶、蔗糖酶和磷酸酶与土

壤中碳、氮、磷循环具有密切联系，其变化反映了土壤

养分的动态变化情况[31]，因此土壤酶可以反应微生物

在土壤各项生化反应中的强度及方向[32]。潘能等[33]

研究发现，农田土壤经再生水灌溉后，土壤蔗糖酶、碱

性磷酸酶和脲酶活性均有一定程度的提高；韩洋等[34]

研究发现再生水对土壤蔗糖酶活性有促进作用，

García-Orenes等[35]研究发现污水灌溉提高了土壤脲

酶和碱性磷酸酶活性。本研究表明，在施肥水平下，

污水灌溉均促进了土壤碱性磷酸酶和蔗糖酶的活性，

在完全不施肥水平下，污水灌溉对 3种酶活性均有不

同程度的促进作用。原因是相较于清水，污水中含有

更多的氮、磷营养元素和更多种类的微生物，这些物

质随灌溉进入到土壤中，提高了土壤微生物群落多样

性，从而使得碱性磷酸酶活性和蔗糖酶活性增加。但

处理梯度（3）显著降低了施肥土壤中脲酶活性，其他

污水处理对脲酶活性无显著影响，且处理梯度（3）使

得施肥土壤中与氮有关的变形菌门（Proteobacteria）
的相对丰度显著降低，这可能是因为处理梯度（3）中

Candidatus Nitrotoga的相对丰度高于其他污水处理

5.88%~269.41%，Candidatus Nitrotoga属于亚硝酸盐

氧化细菌，亚硝酸盐氧化细菌主要作用是将亚硝态氮

氧化为硝态氮[36]，而郭魏等[10]研究发现硝态氮含量与

土壤脲酶活性呈显著负相关，因此导致其脲酶活性和

变形菌门（Proteobacteria）的相对丰度降低，其他处理

中的微生物相对丰度相差较小，导致其他污水处理对

脲酶活性无显著影响。同时在同一灌溉条件下，不施

肥土壤中 3种酶活性大于施肥土壤中酶活性，对比施

肥处理，减少常规肥刺激了微生物对氮磷的反应，提

高了3种酶活性，这与以往研究结果[16]相似。

4 结论

（1）在施肥条件下，不同处理梯度下的污水灌溉

对土壤细菌群落多样性无显著影响；完全不施肥条件

下，处理梯度（2）降低了土壤中的细菌群落多样性；在

同一灌溉条件下，降低肥料的使用可以增加细菌群落

多样性。

（2）污水灌溉对细菌门水平上的优势种影响较

大，对细菌属水平上的优势种影响较小。随着污水处

理梯度的提高，变形菌门（Proteobacteria）活性提高，

有利于土壤氮元素的转化；污水灌溉在不同施肥水

平上促进了土壤中放线菌门（Actinobacteria）的生长

繁殖，处理梯度（1）对其促进作用最强，更有利于植

物结瘤固氮、提高土壤肥力；污水灌溉中酸杆菌门

（Acidobacteria）的活性显著低于清水灌溉，对土壤物

质循环造成一定影响。

（3）随着污水处理梯度的加强，碱性磷酸酶活性

呈现出先增加后减少再增加的趋势，蔗糖酶显现出先

增加后减少的趋势，且均高于对照，其中处理梯度（2）
综合效果更优；土壤脲酶活性表现为先降低后增加的

趋势，除施肥条件下处理梯度（3）外，其他处理对施肥

土壤脲酶活性影响不显著；在同一灌溉条件下，不施肥

土壤中 3种酶活性大于施肥土壤中酶活性[处理梯度

（1）碱性磷酸酶活性相当]。
（4）综合考虑，在不施肥水平下使用生活污水原

水灌溉、在施肥水平下施用厌氧处理出水灌溉对土壤

细菌群落结构变化、提高酶活性更有利。
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