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Environmental risk and influencing factors of effluent from three-compartment septic tanks
KUAI Wei1,2, LI Hou-yu1, GAO Yi1, YANG Bo1, ZHANG Chun-xue1, XU Yan1*, ZHENG Xiang-qun1

（1.Agro-Environmental Protection Institute, Ministry of Agriculture and Rural Affairs, Tianjin 300191, China; 2.College of Resources and
Environment, Huazhong Agricultural University，Wuhan 430070，China）
Abstract：In order to understand the effects of three-compartment septic tanks on feces disposal and their influence on the surrounding
environment, a study was conducted to investigate the effluent quality characteristics from the second and third tanks of three-compartment
septic tanks in the typical rural area of Guangxi, China. Horizontal and vertical soil samples around three-compartment septic tanks were
collected to explore the changes in their physical and chemical indicators and the microbial community ′ s structure to determine the
environmental risks arising from three-compartment septic tanks. The study also sought to clarify the key factors influencing potential
pathogenic bacteria changes in the horizontal and vertical soil around the three-compartment septic tanks. The results indicated that the
average removal rates of organic matter（TOC）, total nitrogen（TN）, and total phosphorus（TP）in three-compartment septic tanks were
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摘 要：为进一步摸清三格式化粪池对粪污的处理效果及其对周边环境的影响，本文选择了广西壮族自治区典型村，对三格式化

粪池第二、三格出水水质特征进行分析，同时采集三格式化粪池周边横向及纵向土壤，探究其理化指标与微生物群落结构的变化

规律，从而阐述三格式化粪池产生的环境风险，明确三格式化粪池周边横向土壤与纵向土壤中潜在致病菌变化的关键影响因素。

研究发现，三格式化粪池对粪污中的有机质（TOC）、总氮（TN）、总磷（TP）的平均去除率分别为 66.77%、61.82%和 26.64%，然而，三

格式化粪池第三格出水中TOC、TP、TN含量仍高达 219.0、32.9、226.0 mg·L-1，TOC含量超过《农田灌溉水质标准》（GB 5084—2005）
要求。三格式化粪池周边土壤中的TOC、TN、TP的含量随化粪池距离和深度的增加而下降。距离化粪池 10 m处表层土壤TOC、
TN、TP分别为23.2 g·kg-1、131.0 g·kg-1、72.3 mg·kg-1；而40 cm深度土壤TOC、TN、TP值分别为22.9 g·kg-1、89.0 g·kg-1、80.3 mg·kg-1。

距离化粪池 10 m处表层土壤 TOC、TP、TN含量均高于背景土壤中 TOC（22.3 g·kg-1）、TN（79.9 g·kg-1）和 TP（71.3 mg·kg-1）的含量。

PLS-DA分析表明，化粪池出水能够影响周边土壤环境微生物结构与分布，且三格式化粪池出水与周边土壤均检出潜在致病

菌。通过 Spearman与RDA分析可得，横向土壤的TP是影响潜在致病菌分布的关键环境因素（P<0.01）；纵向土壤中，TOC与梭状

芽孢杆菌（Clostridiales）、拟杆菌（Bacteroidales）等个别潜在致病菌之间呈正相关关系（P<0.05）。结果表明：三格式化粪池可影响周

边土壤的理化性质和微生物群落结构，可能是由于三格式化粪池存在溢漏、渗漏或者在粪污转运过程中的滴漏等，而污染了周边

土壤。
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随着我国农村经济的不断发展，农村污水的排放

量日益增大。各种生活污水的来源中，由厕所产生的

污水成为农村生活用水的主要污染源[1]。针对厕所

改造及粪污资源化利用，中共中央国务院在 2018年

发布了一号文件《关于实施乡村振兴战略的意见》，提

出要坚持不懈推进农村“厕所革命”，大力开展农村用

户卫生厕所建设和改造，同步实施粪污处理[2]。同年，

中共中央办公厅、国务院办公厅印发了《农村人居环境

整治三年行动方案》，将“厕所粪污治理”作为重点任务

之一，并且鼓励各地结合实际，将厕所粪污、畜禽养殖

废弃物一并处理并资源化利用[3]。因此，农村改厕工

作得以在全国快速推进，并取得了一定成效。目前，厕

所粪污通常作为液肥进行农田利用，根据浙江省2017
年农村环境卫生监测结果显示，超过62.62%的农户将

粪污作为肥料直接使用[4]。然而，基于笔者课题组前

期调研发现，我国农村厕所仍存在建设不规范、清掏不

及时等实际问题，直接导致了粪污无害化程度低，处理

后的粪污中仍存在大量蚊蝇蛆虫，如长期应用于农业

生产，将极大地增加潜在致病菌传播扩散的风险，从而

引发环境污染和人体健康问题。值得注意的是，2020
年2月武汉大学人民医院与中国科学院武汉病毒研究

所研究发现[5]，部分新型冠状病毒肺炎患者的粪便中

存在病毒核酸，新冠病毒的传播途径除飞沫传播与接

触传播外，还存在粪口传播的可能性。因此，农村厕所

粪污无害化问题已成为当下社会热点话题。

三格式化粪池厕所作为目前农村卫生厕所改造

的主要技术模式之一，其具有价格低廉、操作简便与

易于维护的特点[6]。三格式化粪池利用粪便中寄生

虫卵密度大、易沉淀的特性去除寄生虫卵和潜在致病

菌，同时在密闭条件下对粪污进行厌氧发酵、液化、氨

化等处理，从而达到粪污无害化的目的[7]。然而，我

国在三格式化粪池方面的研究起步较晚，在设计施

工、质量验收及粪污后处理等方面没有统一的标准规

范，导致我国各地区在三格式化粪池的建设、验收、管

护上存在较大的差异，普遍存在质量不达标的问题。

侯英龙等[8]对北京地区部分三格式化粪池的研究发

现，化粪池建设不规范会影响粪污的处理效果。此

外，微生物在生态环境中占据重要的地位，其代谢活

动与周围环境显著相关。而对于微生物区系的研究

能揭示微生物群落结构与功能，进而可以评估环境介

质质量[9]。对三格式化粪池污水与周围土壤中微生

物群落的研究，能够为探究化粪池处理效果及粪污对

周围土壤环境的影响提供有效的帮助。因此，对三格

式化粪池的出水水质和周边土壤中微生物群落结构

变化的研究极具现实指导意义。

未经处理或未完全处理的粪污会滋生蚊蝇，传播

肠道疾病，将其直接排入环境可能会造成水体的富营

养化等环境问题。金小林等[10]对江苏省 130座三格

式化粪池的出水卫生学指标和环境学指标进行研究，

结果表明，三格式化粪池对于COD、BOD5的去除效果

较好，而对NH3-N的去除效果不显著。此外，处理后

粪污中大肠杆菌、寄生虫卵等卫生学指标基本能达到

无害化卫生要求。寿申岚等[11]对三格式化粪池的研

究也表明其能去除多数寄生虫卵和病原微生物，但对

NH3-N等理化指标的去除达不到理想效果。截至目

前，国内外多数学者对于三格式化粪池效果的研究主

66.77%、61.82% and 26.64%, respectively. However, the TOC, TP, and TN contents in the third tank were as high as 219.0, 32.9 mg·L-1,
and 226.0 mg · L-1, respectively, with the TOC content exceeding the irrigation standard requirements of GB5084—2005 Farmland

Irrigation Water Quality Standard. The concentrations of TOC, TN, and TP in the soils surrounding the three-compartment septic tanks
decreased with an increase in septic tank distance and profile depth. The concentrations of TOC, TN, and TP of the soil at a 10 m distance
from the septic tank were 23.2 g·kg-1, 131.0 g·kg-1, and 72.3 mg·kg-1, respectively, while at 40 cm vertically, they were 22.9 g·kg-1, 89.0
g·kg-1, and 80.3 mg·kg-1, respectively. The TOC, TP, and TN content of surface soil at a 10 m distance from the septic tank was higher than
that of TOC（22.3 g·kg-1）, TN（79.9 g·kg-1）, and TP（71.3 mg·kg-1）in the background soil. PLS-DA analysis indicated that effluent from
the septic tank could affect the surrounding soil environment's microbial structure. Potential pathogenic bacteria were detected in the
effluent and the soil surrounding the three-compartment septic tank. Spearman and RDA analysis indicated that TP in the horizontal soil
was a key factor affecting pathogenic bacteria distribution（P<0.01）. In the vertical soil, TOC was positively correlated with individual
bacteria, such as Clostridiales and Bacteroidales（P<0.05）. These findings showed that the three-compartment septic tanks could affect the
surrounding soil ′ s physical and chemical properties and microbial community structure, which might be due to leakage or dripping during
feces transport, thereby polluting the surrounding soil.
Keywords：three-compartment septic tank; environmental risk; microbial community; potential pathogens；soil
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要集中在化粪池粪污理化指标或粪大肠菌群、蛔虫卵

等无害化指标，且均为原位调研分析，而对于三格式

化粪池出水水质中潜在致病菌及其对周边土壤理化

指标和微生物群落结构影响的研究较少。

本研究选择广西壮族自治区典型村的三格式化

粪池为研究对象，调查三格式化粪池出水水质特征，

探究化粪池对周边土壤性质的影响，阐明化粪池影

响周边土壤中微生物群落结构、潜在致病菌变化的关

键因素，旨在明确三格式化粪池厕所使用和粪污清运

过程的环境风险，为三格式化粪池工艺优化和运维提

供支撑。

1 材料与方法

1.1 实验设计及样品采集

本研究选择广西壮族自治区桂林市临桂区中庸

镇典型村为研究对象进行采样，采用随机取样的方法

选取了 10户农户，对其进行基本情况的调研，包括家

庭人口组成、供水情况、化粪池使用情况及生活习惯

等信息。根据调研结果，选择的农户较为独立，且 10
m范围内无污水排放、垃圾堆置等其他外界污染源的

影响。最终选取其中 6个正常运行且建设安装时间

相同、运行时间均为 6个月 13 d的三格式化粪池为研

究对象。分别采集其第二、三格的出水和化粪池周边

横向（0、5、10 m）的土样及对应纵向土壤（0~10、10~
20、20~30、30~40 cm），具体采样时间为 2020 年 5 月

12日。去除各样品中的杂质，样品均分为两份：一份

4 ℃保存运输，用于理化性质的测定，另一份于

-80 ℃下储存，用于测定微生物群落结构。

1.2 理化指标的测定

测定出水样品中的有机质（TOC）、总氮（TN）、总

磷（TP）和 pH，依据第四版《水和废水监测分析方法》

进行检测[12]，测定均设 3次平行，并取 3次平行结果的

平均值作为最终结果。土壤样品的 pH测定按照《土

壤中 pH的测定》（NY/T 1377—2007）的方法（水∶土=
2.5∶1）；TOC参考鲍士旦《土壤农化分析》[13]中的重铬

酸钾容量法-外加热法测定；TN含量采用《土壤质量

全氮的测定 凯氏法》（HJ 717—2014）；TP含量测定采

用《土壤 总磷的测定 碱熔-钼锑抗分光光度法》（HJ
632—2011）。

1.3 微生物群落结构的测定

采用 DNeasy® PowerSoil® Kit 试剂盒测定，从 0.5
g土壤样品中提取DNA，具体的实验操作步骤按照试

剂盒操作手册进行。DNA 浓度和纯度利用 Nano⁃

Drop2000 进行检测，利用 1% 琼脂糖凝胶电泳检测

DNA 的提取质量；利用 QuantiFluor™-ST（Promega，
USA）进行检测定量。并根据 Illumina MiSeq 平台

（Illumina，San Diego，USA）标准操作规程将纯化后的

扩增片段构建PE文库。

1.4 数据处理

采用 Alpha多样性指数评估样本本身的多样性

程度，Beta多样性指数评估样本之间的微生物群落结

构差异性[14]。应用 SPSS 24对各理化指标变化情况进

行单因素方差分析。应用R软件包“mixOmics”制作

偏最小二乘判别（PLS-DA）分析图，用于揭示微生物

群落与样品类别之间的关系模型来实现对样品类别

的预测[15]。运用 R 语言软件生成冗余分析（Redun⁃
dancy analysis，RDA），揭示微生物群落与环境因子之

间的关联[16]。采用 SPSS 24基于斯皮尔曼分析对优势

微生物群落与环境因子（pH、TOC、TP、TN）的相关性

进行分析，并运行R语言环境制作Heatmap表达相关

性的强弱。此外，应用PICRUSt软件预测微生物群体

可能的功能组成[17]。

2 结果与讨论

2.1 三格式化粪池出水水质及周边土壤理化特征

2.1.1 三格式化粪池处理过程中的水质变化规律

典型村三格式化粪池水质理化特征如图 1所示。

三格式化粪池第二格粪污中，TOC、TN、TP的含量均

值分别高达 659.0、592.0、44.8 mg·L-1，而化粪池经过

第二格的兼性发酵处理后，第三格中粪污的TOC、TN
和 TP 的含量呈现不同程度的下降，去除率分别为

66.77%、61.82%和 26.64%。该结果说明，三格式化粪

池能够有效地降低粪污中的TOC和TN。根据资料显

示，采样点所在地主要农作物为水稻、蔬菜和玉米等。

化粪池第三格出水中 TOC 检出量均值为 219.0 mg·
L-1，高于《农田灌溉水质标准》（GB 5084—2005）中水

作（150 mg·L-1）和旱作（200 mg·L-1）作物对 TOC的灌

溉要求。因此，对三格式化粪池的出水进行直接农业

利用，存在一定的环境风险。张悦[18]对农村生活污水

尾水回田利用研究中发现，当尾水中 TN浓度高于实

验组浓度 72.17 mg·L-1时，可能会对农田造成污染。

而本研究中三格式化粪池第三格出水中TN的含量为

226 mg·L-1，远超 72.17 mg·L-1，若长期对其进行农田

利用，可能会增加农业土壤环境负荷。此外，汪浩

等[19]研究表明，不规范运行与维护会使化粪池去除

污染物的效能为负值，而本文规范运行的化粪池对污
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染物有明显的去除效果，但因受多方面因素的影响，

仍会对周围土壤环境造成一定污染。综上，建设规

范、运行稳定的三格式化粪池出水中污染物消减效果

良好，具有回田利用的潜力。在未来的研究中，应优

化三格式化粪池处理工艺，提高处理效能，加强粪污

的无害化处理效果，同时应当严格把控粪污的农业安

全利用。

2.1.2 三格式化粪池周边土壤 pH、TOC、TN、TP 的变

化规律

土壤的理化性质是反映土壤质量和健康状态的

重要指标。为探究三格式化粪池周围土壤的健康状

态，分别从横向和纵向对化粪池周围土壤的 pH、

TOC、TN、TP变化规律进行研究。图 2为以三格式化

粪池为起点，横向（0、5、10 m）土壤理化性质的变化规

律。土壤 pH值随距起点距离的增加而增加，由 7.81

（0 m）增加至 8.09（10 m）。而土壤中的 TOC、TN、TP
的含量则随着与化粪池距离的增加整体呈下降趋势，

分别由46.7 g·kg-1、161.0 g·kg-1、120.4 mg·kg-1（0 m）降

至23.2 g·kg-1、131.0 g·kg-1、72.3 mg·kg-1（10 m）。该现

象可能是由于三格式化粪池出现溢漏、渗漏或者在粪

污清运过程中出现滴漏等问题，导致粪污中污染物扩

散迁移到周边土壤环境。张增伟等[20]的研究也证实了

污水的长期施加会降低土壤的缓冲能力，从而使其

pH、TOC含量等发生明显的变化，与本文结论一致。

图 3为纵向土壤（0~10、10~20、20~30、30~40 cm）
理化性质的变化规律。由图 3a可见，0、5、10 m处的

土壤 pH随着深度的增加呈上升趋势，且三格式化粪

池周边的土壤 pH均高于所在地区的平均水平（6.5），

三格式化粪池对周边土壤的 pH产生影响，使其呈碱

性。此外，TOC、TN、TP在距离化粪池0 m处的含量分

别由 46.7 g·kg-1、161.0 g·kg-1 和 120.4 mg·kg-1（0~10
cm）降低至 38.8 g·kg-1、86.0 g·kg-1和 67.2 mg·kg-1（30~
40 cm）；5 m处的含量分别由48.2 g·kg-1、89.0 g·kg-1和

103.7 mg·kg-1（0~10 cm）降低至 27.2 g·kg-1、49.0 g·
kg-1和 32.7 mg·kg-1（30~40 cm）；10 m处的含量分别由

23.2 g·kg-1、131.0 g·kg-1和 82.6 mg·kg-1（0~10 cm）降

低至 22.9 g·kg-1、89.0 g·kg-1 和 80.3 mg·kg-1（30~40
cm）。以上结果可能是由于三格式化粪池长期运行，

池中的污水渗入周边土壤，有机质和盐类被带入土壤

后在表层土壤中堆积，使得表层土壤中的 TOC、TP、
TN 含量较高，该结论与 Siebe等[21]的研究结果一致，

污水会将盐类物质和部分固体悬浮物带入土壤，提高

土壤中 TOC、TN 等含量。此外，随着土壤深度的增

加，依靠土壤本身对污染物的降解作用从而使 TOC、
TP、TN的含量逐渐下降。综上所述，三格式化粪池能

够显著影响周边土壤环境的理化特征。然而，除土壤

图2 横向土壤理化性质的变化

Figure 2 Changes of physical and chemical properties of horizontal soil

图中不同小写字母表示组间差异显著（P<0.05）。下同
Different lowercase letters represent significant differences

between groups（P<0.05）. The same below
图1 化粪池第二格与第三格水质指标及降解率

Figure 1 Water quality indexes and degradation rate of second
and third lattices of septic tank
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理化性质外，土壤微生物群落结构的变化与土壤健康

状态亦密切相关[22]。Sutton等[23]的研究表明，高浓度

有机物的引入会改变土壤中微生物的种类、组成和生

态功能。因此，应进一步探究三格式化粪池周边土壤

环境微生物群落。

2.2 化粪池出水及周边土壤微生物群落结构特征

粪污资源化利用后，土壤中微生物是影响土壤

功能的重要角色，同时也是病原体传播的主要载体。

因此，本研究通过探究三格式化粪池出水及周围土

壤微生物群落结构特点，阐明粪污作为肥料施用的

环境风险。

基于OTU水平对不同分组的微生物物种进行聚

类分析，结果如图 4a所示，三格式化粪池出水与横向

土壤中的微生物菌群被分开并聚成 4个类群，粪污与

土壤菌群组成在OTU水平上具有一定的差异，同时，

根据Bray-Curtis距离分析，发现随着与三格式化粪池

距离的增加，土壤中微生物菌群的差异也逐渐增大。

同时，土壤与三格式化粪池第三格污水中的微生物组

成差异与横向距离呈正比。该结果暗示了三格式化

粪池可能在使用过程中存在泄漏或溢出的情况，导致

粪污扩散至周边土壤，致使土壤与粪污中微生物菌群

的差异程度随着与三格式化粪池距离的增加呈辐射

状变化的趋势。因此，三格式化粪池的出水可能会导

致周边土壤中微生物群落结构发生变化，这与杜妮

妮[24]的研究相似，污水灌溉后的土壤中微生物群落的

物种丰度与多样性明显被改变。

图 4b为在属分类水平下微生物菌群前 20的相对

丰度变化情况，经三格式化粪池处理后的第三格出水

与周边土壤样品普遍检出丰度不同的潜在致病菌：梭

状芽孢杆菌（Clostridiales）和拟杆菌（Bacteroidales），

其中梭状芽孢杆菌在粪污中相对丰度最大（3.47），而

随着与三格式化粪池距离的增加，梭状芽孢杆菌的丰

度呈下降趋势，10 m处土壤中梭状芽孢杆菌的丰度

（2.01）相较于 0 m处（0.89）下降为原来的 44.3%。梭

状芽孢杆菌是一种潜在致病菌属，其可能产生强致病

性的病菌毒素，从而使宿主患病，如坏疽性乳房炎就

是梭状芽孢杆菌的感染引发的[25]。拟杆菌作为一种

潜在的条件致病菌，当宿主的微生态平衡被打破，且

拟杆菌大量存在于宿主体内，其致病性就会被表达，

使宿主患病[26]，其相对丰度的变化与梭状芽孢杆菌类

似，在三格式化粪池中的丰度最大（3.27），随着与横

向距离的增加，拟杆菌丰度呈下降趋势，10 m处拟杆

图3 纵向土壤理化性质的变化

Figure 3 Changes of physicochemical properties of longitudinal soil
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菌的相对丰度最小（0.82）。因此，三格式化粪池周边

土壤中的微生物群落结构受到了不同程度的影响，同

时，还存在将潜在致病菌梭状芽孢杆菌和拟杆菌引入

土壤，从而给土壤带来安全隐患的风险。

基于已测细菌基因组的 16S rRNA序列，推断它

们的共同祖先的基因功能谱，对Greengenes数据库中

其他未测物种的基因功能谱进行推断，构建古菌和细

菌域全谱系的基因功能预测谱，最后，将测序得到的

菌群组成映射到数据库中，对菌群代谢功能进行预

测[17，27]。不同土壤样品细菌代谢功能预测共得到第

一层级的代谢通路 6类，如图 5a所示，包括新陈代谢

（Metabolism）、遗传信息处理（Genetic information）、环

境信息处理（Environmental information processing）、细

胞过程（Cellular processes）、人类疾病（Human diseas⁃
es）、生物系统（Organismal systems）。其中新陈代谢、

遗传信息处理、环境信息处理是功能基因的主要组

成，占比超过 80%。对功能预测的第二层级功能进行

分析（图 5b），共发现包括辅酶和维生素代谢（Metabo⁃
lism of cofactors and vitamins）、细胞运动（Cell motili⁃
ty）、信号传导（Signal transduction）在内的 21 个子功

能类群，其中膜运输（Membrane transport）、氨基酸代

谢（Amino acid metabolism）、碳水化合物代谢（Carbo⁃

hydrate metabolism）占比均在 10% 左右。结果显示，

与化粪池距离 0、5、10 m处土壤间微生物群落各类群

的功能相对丰度没有显著差异，污水与土壤间细菌代

谢功能空间异质性较小。

如图 5c所示，第三层级代谢通路下，样品细菌菌

群代谢功能预测也无明显的差异，细菌优势功能类群

主要为转运（Transporters）、ABC 转运器（ABC trans⁃
porters），组间无显著差异。但是，由于微生物群落的

功能预测只能对已知微生物的已知功能进行预测，预

测的结果会受到数据库局限的影响，超过 50% 的微

生物代谢功能未能得出，因此还需要进一步的研究，

为后续的实验设计提供指导。

此外，根据 Spearman相关分析发现，横向土壤的

pH、TOC、TN、TP 与微生物群落间存在一定的相关

性。其中，土壤中微生物 Arthrobacter 和 iii1_15 与

TOC 的含量相关性极高（P<0.001）（图 5d）。特别发

现潜在致病菌梭状芽苞杆菌与土壤中的 TP、TN含量

具有显著相关关系（P<0.05），潜在致病菌拟杆菌也

与 TP呈现极显著相关关系（P<0.01）。有研究表明，

细菌的生长受到磷形式的制约[28]。因此，梭状芽孢

杆菌和拟杆菌可能可以利用多种形式的磷用于自身

的生长。

图4 横向土壤微生物群落结构的相似性与多样性

Figure 4 Similarity and diversity of horizontal soil microbial community structure

a为横向土壤基于OTU水平上的PLS-DA分析图，图b为属分类水平下物种前20丰度热图。A、B、C、D为4个分组，其中A代表三格式化粪池污水，
B、C、D分别代表距离三格式化粪池0、5、10 m处的土壤

The a is a PLS-DA analysis map of transverse soil based on the OTU level，and the b is a heat map of top20 species abundance at the genus classification
level. The A、B、C、D is divided into four groups，in which the A represents the three-format septic tank sewage，

and the B，C，D represents the soil 0，5，10 m from the three-format septic tank, respectively
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基于OTU水平纵向土壤微生物菌群 PLS-DA分

析，三格式化粪池粪污与纵向土壤中微生物菌群聚类

后未被明显分开（图 6 a），暗示了粪污与表层土壤（0~
10 cm）中微生物菌群相似性较高，然而，其与深层土

壤（30~40 cm）的样品聚类后有明显的差别，表明了三

格式化粪池中的污水可能对周边土壤中的微生物群

落结构产生了影响，且影响程度可能与土壤深度紧密

相关。图 6b是纵向土壤在属分类水平下微生物前 20

的相对丰度变化情况，三格式化粪池出水中，梭状芽

孢杆菌和拟杆菌是优势菌种。同时，在化粪池周围的

土壤中潜在致病菌的丰度（1.3~2.3）明显低于化粪池

出水中的潜在致病菌（3.2~3.4），且随着深度的增加，

潜在致病菌的丰度有下降趋势。原因可能有以下几

点：第一是农户对化粪池粪污清掏的过程中，粪污随

吸污管道滴漏进土壤表面，粪污中的潜在致病菌随着

雨水的稀释后渗入土壤深层，从而其丰度呈递减的趋

图5 微生物群落功能预测柱状图与相关性分析热图

Figure 5 Schematic diagram of microbial community function prediction and correlation analysis
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势；第二是农民未及时对化粪池进行清掏，导致化粪

池污水溢出到土壤中，随时间的推移，表层土壤中的

潜在致病菌渗透到土壤中深层；第三可能是化粪池本

身质量问题，导致粪污泄露，从而潜在致病菌被带入

周边土壤，经过土壤的渗滤作用使其呈现递减的趋

势。有研究表明，位于人体肠道的拟杆菌具有致癌的

作用，这些细菌可以通过产生致癌物质、辅致癌物质

或者前致癌物质导致癌症的发生[29-30]。

对纵向土壤进行功能预测分析发现与横向土壤

功能类似，第一层级功能预测分析如图 7a所示，纵向

土壤功能基因的主要组成同样为新陈代谢、遗传信息

处理、环境信息处理，占比同样超过 80%。其中，0~
10 cm土壤中微生物新陈代谢功能占比高于其他深度

土壤微生物，说明三格化粪池的污水仅对表层土壤中

微生物功能有影响，对深层土壤的影响相对较小。对

功能预测的第二层级功能进行分析，如图 7b，共发现

包括辅酶和维生素代谢（Metabolism of cofactors and
vitamins）、细胞运动（Cell motility）、信号传导（Signal
transduction）在内的 21 个子功能类群，其中膜运输

（Membrane transport）、氨基酸代谢（Amino acid metab⁃
olism）、碳水化合物代谢（Carbohydrate metabolism）占

比无显著差异，各组间微生物功能无显著差异。如图

7c所示，第三层级代谢通路下，各组间细菌菌群未表

现明显的差异，出水与纵向不同深度土壤中的细菌优

势功能类群均为转运（Transporters）、ABC 转运器

（ABC transporters）。综上，在 L1、L2、L3 3个层级上，

横向土壤与纵向土壤微生物菌群的功能基因组成

基本相似，相对丰度也没有明显差异，该结果表明化

粪池尽管会对周围土壤的理化性质、微生物群落结

构组成造成影响，但是对于其功能方面几乎没有影

响。但这并不表示土壤中细菌群落功能基因完全不受

到影响，受到影响的那一部分功能基因也可能存在于

未被定义部分。因此，针对这方面还需要进一步的研

究分析。

采用RDA评价环境因子与纵向土壤微生物群落

之间的相关关系。由图 7 d可知，环境因子在第一轴

的解释率为 42.05%，第二轴解释率为 29.30%，对菌

群的变化总解释率为71.35%。其中TOC、TN、TP与潜

在致病菌梭状芽孢杆菌和拟杆菌的变化呈正相关

（P<0.05），其中纵向土壤中TOC是细菌生长的主要环

境因素，TOC能够显著改变致病微生物群落的结构，

可能是由于纵向土壤中的潜在致病菌梭状芽孢杆菌

和拟杆菌对TOC的利用效率强于土壤中非致病菌[31]。

综上，TOC、TN、TP、pH等土壤理化性质的改变会直接

或间接地影响微生物群落的结构[32]，而在影响机制和

原理方面还需要进一步的研究。

a为纵向土壤基于OTU水平上的PLS-DA分析图，b为属分类水平下各分组物种前20丰度热图。A、B、C、D、E为5个分组，A为三格式化粪池污水，
B为化粪池周围0~10 cm深度土壤，C为10~20 cm深度土壤，D为20~30 cm深度土壤，E为30~40 cm深度土壤

The a is a longitudinal profile soil PLS-DA analysis map based on the OTU level，b is heat map of the top 20 abundance of each grouped species at the
classification level. A，B，C，D，E five groups，A indicates three - format septic tank sewage，B indicates 0~10 deep soil around septic tanks，C indicates10~

20 cm deep soil，D indicates 20~30 cm deep soil，E indicates 30~40 cm deep soil
图6 纵向土壤微生物群落结构组成与差异分析

Figure 6 Composition and difference analysis of microbial community
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3 结论

（1）三格式化粪池降低了第二格化粪池中的

TOC、TN、TN 等营养物质的含量。但出水仍未达到

《农田灌溉水质标准》（GB 5084—2005）中的排放限

值，且出水检出潜在致病菌梭状芽孢杆菌和拟杆菌，

其以三格式化粪池为中心，向横向、纵向周边土壤环

境扩散。因此，三格式化粪池出水直接农业利用仍存

在安全风险。

（2）三格式化粪池对周边土壤中的 TOC、TN、TP
等理化指标含量有显著的影响。可能由于三格化粪

池运行期间发生溢漏、渗漏或者粪污清掏、转运过程

中出现滴漏现象，应加强三格式化粪池的建设质量管

控与运维管护，避免化粪池成为新污染源，影响周边

a为KEGG L1微生物群落功能预测柱形图，b为KEGG L2微生物群落功能预测柱形图，c为KEGG L3微生物群落功能预测柱形图，d为环境因子与
微生物群落之间的相互关系（冗余分析）。A、B、C、D、E为5个分组，A为三格式化粪池污水，B为化粪池周围0~10 cm深度土壤，

C为10~20 cm深度土壤，D为20~30 cm深度土壤，E为30~40 cm深度土壤
The a is a KEGG L1 longitudinal microbial community function prediction column，b is a longitudinal KEGG L2 microbial community function prediction
column，c is a longitudinal KEGG L3 microbial community function prediction column，d is the relationship between environmental factors and microbial

communities（redundancy analysis）. A，B，C，D，E five groups，A indicates three - format septic tank sewage，B indicates 0~10 deep soil around septic tanks，
C indicates 10~20 cm deep soil，D indicates 20~30 cm deep soil，E indicates 30~40 cm deep soil

图7 微生物群落功能预测与环境因子相关性分析

Figure 7 Correlation analysis of microbial community function prediction and environmental factors
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土壤环境质量。

（3）横向与纵向土壤的 TOC、TP含量与微生物群

落结构变化有明显的相关性。土壤 TOC、TP含量变

化时，为土壤微生物群落结构的变化和潜在致病菌的

传播扩散创造了条件，增加了动物和人类被感染的风

险。因此，应定期对农村人居环境进行监测，降低环

境健康风险。
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