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Abstract：In order to understand the effect of the in-situ application of an immobilized bacterial agent on the purification of aquaculture
water and the microbial community structure in the aquaculture environment, the concentration changes of pollutants（including CODMn,
ammonia, and TP） in aquaculture wastewater were analyzed during in-situ remediation in the present study. Additionally, the
characteristics of the microbial community in the aquaculture environment were evaluated using a high-throughput sequencing method.
The results showed that the removal of CODMn and ammonia in the experimental aquaculture pond was significantly improved（P<0.05）.
The removal rate of CODMn increased from 26.14% to 52.49%, and the removal rate of ammonia nitrogen increased from 76.21% to 90.73%.
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摘 要：为深入了解固定化菌剂原位应用对养殖水体净化效果及对养殖环境中微生物群落结构的影响，监测了养殖池塘原位修

复过程中水质指标变化，同时采用高通量测序方法，分析了养殖底泥与水体中微生物群落的变化特征。结果表明：实验组中养殖

池塘的CODMn和氨氮的去除效果均得到了显著提升（P<0.05）。CODMn去除率从 26.14%升至 52.49%，氨氮去除率从 76.21%提升至

90.73%。CODMn的浓度基本满足养殖尾水一级排放标准，氨氮可以稳定低于 0.5 mg·L-1，养殖过程中 TP浓度保持稳定，满足排放

标准。实验组水中微生物的多样性 Shannon指数和丰富度Chao指数显著高于对照组（P<0.05）。固定化菌剂的加入使得实验组的

环境微生物OTU数和独有的OTU数均相应增加，实验组底泥与水体间共有的OTU数更多。主坐标分析（PCoA）表明，与对照组相

比，实验组中优势微生物种群的变化较大，变形菌门（Proteobacteria）数量升高促进了氨氮的转化；促进动物和植物遗骸腐烂的放

线菌门（Actinobacteria）以及拟杆菌门（Bacteriidota）数量的降低与实验组中耗氧性有机污染物CODMn的浓度大幅降低有关；属水平

上相对丰度的变化也反映出固定化菌剂原位应用优化了环境微生物群落结构。

关键词：固定化菌剂；养殖水体；原位修复；群落结构

中图分类号：X714 文献标志码：A 文章编号：1672-2043（2023）07-1606-10 doi:10.11654/jaes.2022-1115



蔡徐依，等：固定化菌剂原位净化养殖水体效果及对微生物群落结构的影响2023年7月

www.aes.org.cn

近年来，我国水产养殖业迅速发展，残留在养殖

池塘的富含蛋白质的饲料、死亡的养殖生物和浮游动

植物、养殖生物排泄物等导致养殖水体中氮、磷和耗

氧性有机物等频频超标，对池塘水质、养殖生物生长

以及周围的生态系统均产生了潜在的负面影响[1]。

因此，改善现有养殖池塘水体质量迫在眉睫。江苏、

浙江、湖南、广东和海南等地出台的《养殖尾水排放标

准》中将化学需氧量（CODMn）、总氮（TN）和总磷（TP）
作为控制指标。CODMn会使水体中细菌及藻类大量

繁殖，诱发养殖生物病变[2]；离子氨（NH+4）和非离子氨

（NH3）也是诱发对虾暴发疾病的关键因素，当氨氮长

时间维持在较高水平（>0.5 mg·L-1）时，凡纳滨对虾免

疫力明显下降，对病原菌的易感性提高[3]；TP虽不会

引起病害的发生，但过高的 TP会引起池塘水华[4]，影

响养殖水体健康。

目前，养殖水体的处理方法主要有原位和异位处

理[5]。异位处理是将受污染的养殖水体排出池塘进

行净化处理后再排放，这种方法处理周期长，并且会

产生额外的处理成本以及占用土地资源[6]。而原位

处理较异位修复更直接、快速、经济，不仅可以有效减

少养殖尾水中污染物的排放量，也可以改善养殖用水

水质，从而提高养殖水产品品质[7]。为降低养殖水体

中污染物浓度，人们常采用原位加注新水，投加漂白

粉或沸石等，对养殖水体进行稀释、氧化以及离子交

换等各种物理和化学处理方法，但这些方法的局限性

非常明显，如水质净化效果不理想、不稳定且可能带

来二次污染[8]。

因此，具有良好的生态安全性、经济性的生物处

理法，如生物膜法、喷洒游离微生物（生物制剂）等被

用于原位处理养殖水体，但这些传统方法也常伴有成

本高、出水水质不稳定等问题[9]。随着研究的深入，

从传统生物处理方法中衍化而来的固定化微生物原

位修复技术得到了越来越多的关注[10]。固定化微生

物处理技术能高效降解或去除污水中的营养物质，

如：孟壮等[11]将固定化微生物技术与纳滤组合工艺结

合处理生活污水，污水中的 COD和氨氮的去除率均

达到 99%以上；李端林等[12]利用固定化微生物处理印

染模拟废水，COD的平均去除率可达 90%以上。但

是，目前关于固定化微生物原位投加缓释微生物净化

养殖水质的相关研究和实践应用案例相对较少，仍处

于探索阶段。因此，本文选择凹凸棒土作为固定化载

体，制备固定化微生物小球，在实验室验证其颗粒性

能及处理效果的基础上[13]，将其添加到微孔曝气生物

反应器中，原位应用于养殖池塘的尾水处理，验证其

对养殖池塘水体污染物的原位净化效果，同时以底泥

和水体中的微生物作为研究对象，研究固定化菌剂的

添加对养殖环境微生物群落结构变化的影响，以期为

固定化菌剂原位净化养殖水体提供理论指导和科学

依据。

1 材料与方法

1.1 养殖池塘固定化微生物反应器的投放

将约 20 kg固定化微生物颗粒（颗粒负载微生物

量理论值分别为 20 亿·g-1和 50 亿·g-1，购自江苏纳克

生物工程有限公司）装入微孔钢管（直径约 15 cm、长

约 250 cm）内（图 1a），固定在微孔曝气设备底部曝气

管上方，并在其上方安装数十片表面粗糙多孔的无菌

膜挂片，从而可以在开启增氧机时，为水产动物与固

定化微生物颗粒缓释微生物提供充足氧气，促使挂片

上的微生物快速挂膜并迅速繁殖。选择上海市奉贤

区思阳水产养殖专业合作社（30°52′ 20″N，121°23′
18″E）内大小（每个塘水面约 0.4 hm2）、环境条件接近

并且对虾生长阶段一致的凡纳滨对虾养殖池塘作为

实验地点，设置实验组（n=2）与对照组（n=2）两个处

The concentration of CODMn was lower than the discharge limit of aquaculture wastewater（15 mg·L-1）, ammonia, and TP at a low level（<
0.5 mg·L-1）. The Shannon index and Chao index of microbial diversity in the experimental group were significantly higher than those of the
control group（P<0.05）. The addition of an immobilized bacterial agent increased the number of the total OTU and the unique OTU in the
experimental group. The number of common OTUs between the sediment and water from the experimental group was more than those in
control group. Principal coordinate analysis（PCoA）showed that the dominant microbial population in the experimental group changed
significantly compared with the control group. The increase of Proteobacteria promoted the transformation of ammonia, and Actinobacteria,
being responsible for the decay of animal and plant remains, was reduced, which might be related to the greatly decreased CODMn in the
experimental group. Meanwhile, the reduction of Bacteriidota was also caused by improved water quality in the experimental group.
Changes in relative abundance at the genus level also reflected that the in-situ application of an immobilized bacterial agent optimized the
environmental microbial community structure.
Keywords：immobilized bacterial agent; aquaculture water; in-situ remediation; community structure
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理。每个实验组中加入 3台装有固定化微生物的微

孔曝气设备，而对照组内只有增氧设备，不添加固定

化微生物。增氧机开启时长一般为14 h·d-1。

1.2 样品的采集

整个实验覆盖 2021年和 2022年两个对虾养殖周

期，凡纳滨对虾的完整养殖过程均进行水样采集，由

于仔虾阶段几乎不投加饵料，水质变化较小，因此水

样采集集中在幼虾和成虾阶段，直到产品上市。水样

采集的具体时间如表1所示。

水样采集方法：使用 5 点采样法对实验组和对照

组水体用有机玻璃采水器采集表层水（深度为 0.2
m），水样充分混合后，装入采样瓶中低温运回实验

室，保存于4 ℃冰箱，尽快进行分析检测。

水体微生物群落样品采集方法：用灭菌后的有机

玻璃采水器将采集的表层水（深度为 0.2 m）混匀后，

装入无菌采样瓶中，置于含冰袋的恒温箱带回实验

室，选取无菌的 0.22 μm 混合纤维素（MCE）滤膜抽

滤，并将滤膜置于无菌离心管中，保存于-80 ℃冰箱

内，用于提取DNA。

底泥微生物群落样品采集方法：用抓斗式采泥器

采集池塘表层 5 cm沉积物样品，用无菌取样器去掉

暴露在外空气部分后混匀，装入无菌离心管，并使用

含冰袋的恒温箱带回实验室，置于-80 ℃冰箱保存，

以备DNA提取。

1.3 微生物群落样品中总DNA的提取方法

根据 E.Z.N.A.® soil DNA kit（Omega Bio-tek，Nor⁃
cross，GA，英国）对底泥与水体样品中的总DNA进行

抽提。提取后用 1%的琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 样

品质量，并用NanoDrop2000测定DNA的浓度和纯度；

同时对 16S rRNA基因V3~V4区域进行 PCR扩增，正

向 引 物 采 用 338F（5′ - ACTCCTACGGGAGGCAG⁃
CAG-3′ ），反 向 引 物 为 806R（5′ - GGACTACH⁃
VGGGTWTCTAAT-3′）。每个样本设3个重复。

使用 2% 琼脂糖凝胶电泳检测混合后的同一样

品 PCR产物，利用 AxyPrepDNA Gel ExtractionKit（Ax⁃
ygen Biosciences，Union City，CA，英国）回收产物；使

用 Tris_HCl 洗脱后，进行 2% 琼脂糖凝胶电泳检测。

根据电泳初步定量结果，使用 Quantus™ Fluorometer
（Promega，英国）对回收产物进行检测定量。

1.4 高通量测序

在上海美吉生物医药科技有限公司的 Illumina
Miseq PE300平台进行测序分析。使用Uparse软件，

以 97% 的相似度对非重复序列进行聚类分析，得到

一个 OTU（Operational taxonomic units）聚类；使用 Qi⁃

生长阶段
Growth stage

幼虾期
Juvenile

shrimp stage

成虾期
Mature

shrimp stage

养殖时间
Aquaculture time/d

20
23
26
29
33
36
40
43
46
50

2021年

8月9日*
8月12日

8月15日*
8月18日

8月22日*
8月25日*
8月29日

9月1日*
9月4日

9月8日*

2022年

6月23日

6月26日

6月29日

7月2日

7月6日

7月9日

7月13日

7月16日

7月19日

7月23日

图1 固定化菌剂的曝气机示意图与池塘现场运行图

Figure 1 Schematic diagram of aerator with immobilized bacterial agent and operation diagram in pond

注：*标注日期采集环境微生物样品。
Note：*Environmental microorganism samples were collected on the

marked date.

表1 实验组与对照组的水样采集
Table 1 Water sample collection of experimental and

control ponds

生物膜挂片

微孔钢管

底部曝气管
宽约120 cm长约215 cm

高
约

80
cm

（a）

（b）
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ime平台对比 silva数据库对样品序列进行α多样性分

析，设置置信度阈值为 70%；使用Qiime中Bray-Curtis
计算β多样性距离矩阵；使用R语言（version 3.3.1）工

具统计和绘制Veen图、群落柱形图、PCoA统计分析

等。原始测序数据均已上传至 NCBI 序列读取档案

（SRA），登记号为PRJNA914236。
1.5 水质分析方法

采用国标法测定水体中的氨氮、CODMn和 TP 含

量。所有指标样品设 3个平行样，以确保实验结果的

准确性。本文采用Origin 2021软件完成数据处理及

绘制，误差棒均为标准差。使用软件 SPSS 23.0独立

样本T检验进行显著性分析，P<0.05为有显著差异。

2 结果与讨论

2.1 固定化菌剂曝气装置原位净化养殖水体的效果

2.1.1 对CODMn的去除效果

对虾养殖过程中，从幼虾到成虾期，CODMn呈现

总体上升趋势（图 2）。将两年实验组与对照组采集

的水样CODMn浓度与养殖尾水排放一级标准（CODMn≤
15 mg·L-1）相比，对照组水质达标率仅为 20%，而实验

组达标率为 70%，可见固定化菌剂的投加对池塘水质

改善作用明显。2021年对虾养殖季受到“灿都”台风

的影响，CODMn 波动幅度较大[14]，去除率不稳定

（3.03%~57.05%），平均去除率为 26.14%；2022 年提

高了凹凸棒土固定化菌剂的负载量（从 20亿提高到

50 亿）后，其对外界环境变化的适应能力增强，对

CODMn的去除率也显著提升（24.56%~69.42%），平均

去除率为 52.49%。以往实验室中凹凸棒土固定化小

球降解CODMn的去除率能稳定在 70%左右，说明现场

养殖的复杂环境会对固定化菌剂降解 CODMn造成一

定影响。王妹等[15]利用枯草芽孢杆菌调节养殖池塘

水质，其中 COD的去除率仅为 22.9%；王雪峰等[16]使

用光合细菌与芽孢杆菌协同净化养殖水体，CODMn降

解率最高为 40.13%。本研究所使用的凹凸棒土固定

化菌剂耦合微孔曝气的原位处理装置去除养殖水体

中CODMn的优势明显。以往研究显示，芽孢杆菌是具

有高活性消化酶系的异养细菌[17]，其能迅速降解养殖

水体中的有机物，包括残余饵料、排泄物等。因此，本

实验所使用的含 6种复合芽孢杆菌的固定化菌剂，可

能通过优化养殖水体中的微生物群落结构，达到了降

低水体CODMn浓度的目的。

2.1.2 对氨氮的去除效果

养殖水体中的氨氮主要来自于排泄物、残饵、浮

游生物残骸等，是影响对虾生长的敏感水质参数[18]。

氨氮浓度过高会影响凡纳滨对虾的能量代谢活动，损

害其鳃、肝、肾、脾和甲状腺组织，控制氨氮在 0.5 mg·
L-1以下可以避免其对虾的负面影响[19]。整个养殖周

期中（图 3），随着凡纳滨对虾的生长，逐渐增多的排

泄物以及饲料残饵等导致对照组氨氮明显升高，养殖

后期最高可达 2.22 mg·L-1，显著高于 0.5 mg·L-1。在

对虾两年的完整养殖周期内，实验组氨氮浓度都显著

低于对照组（P<0.05），且都保持在较低水平（<0.5
mg·L-1）。尤其投料和排泄均增加的成虾期的对比更

为 明 显 ，2021 年 成 虾 期 的 去 除 率 有 些 许 波 动

（31.94%~99.93%），伴随着 2022年固定化颗粒负载微

生物量的提高，水中氨氮浓度低于 0.5 mg·L-1且状态

稳定，氨氮的平均去除率也从 2021年的 76.21%提升

到了 90.73%，与实验室小试结果接近。据分析，加入

固定化菌剂颗粒提高了水体中的微生物对 CODMn的

降解能力，使得水体中的 CODMn浓度维持在较低水

图2 固定化菌剂原位净化对养殖水体中CODMn的去除效果

Figure 2 In-situ purification of CODMn in aquaculture water by immobilized bacterial agent
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平，碳源减少导致异氧细菌增殖速率下降，有助于硝

化细菌的增殖[20]，从而进一步促进了水中氨氮的转

化[21]，表现为氨氮浓度维持在较低且稳定的水平。张

达娟等[22]利用游离的硝化细菌净化凡纳滨对虾养殖

池塘中的氨氮去除率为 88.83%，Zhang等[23]在养殖池

塘内原位使用生态基质，养殖水体中氨氮的去除率达

到 46.36%，两结果均低于本研究固定化菌剂原位净

化氨氮的去除率。

2.1.3 对TP的影响

磷对于维持养殖池塘生态系统的稳定有重要

作用。本实验中，池塘水体 TP 浓度较为稳定（图

4），2021年实验组池塘水体中TP浓度范围为（0.044±
0.006）~（0.088±0.030）mg·L-1，对照组 TP 浓度范围

为（0.012±0.030）~（0.084±0.020）mg·L-1，无明显差

异（P>0.05），且均低于养殖尾水排放一级标准即总

磷≤0.5 mg·L-1，可直接排放[24]。

2.2 固定化菌剂曝气装置投放对微生物多样性的影响

由实验组与对照组水质处理效果可以看出，固

定化菌剂曝气装置的投放对养殖水体中污染物的去

除效果显著，这可能与池塘微生物群落的改变密切

相关。为了解固定化菌剂的添加对养殖环境（包括

水体与底泥）中微生物菌群动态变化规律与水质变

化的相互关系，从凡纳滨对虾养殖池塘共获取水样

和泥样 32个，并对其进行 16S rRNA测序。将所测的

原始序列经过去杂、拼接质控去除嵌合体后共获得

有效序列 26 391条。微生物群落的多样性在维持生

态功能方面有重要的作用，多样性高代表样品微生物

群落功能稳定性较好，对虾患病风险低[25]。因此本文

分析了固定化菌剂投放后池塘环境中微生物多样性

的变化。

2.2.1 微生物的α多样性分析

本文选取Shannon指数和Chao指数（图5）表征池

塘环境中微生物的多样性与丰富度[26]。实验组与对

照组底泥样本在养殖过程中 Shannon指数无显著性

差异（P>0.05）。而实验组的水体中因加入了固定化

菌剂颗粒，颗粒微生物良好的“缓释”性能（1 g可释放

约 1.5×108 CFU 的微生物）[13]使养殖水体中微生物多

样性 Shannon 指数显著高于对照组（P<0.05）。但因

养殖后期对虾成熟准备上市，减少了饲料的投加，水

体中微生物所需养分缺乏（CODMn下降，图 2），导致实

验组水体中微生物多样性在对虾收获末期偏低。同

时，通过丰富度Chao指数可以观察到，养殖期间总体

保持平稳，个别强降雨事件会导致水体微生物丰富度

下降，但加入固定化菌剂后实验组的底泥与水体中的

图3 固定化菌剂原位净化对养殖水体中氨氮的去除效果

Figure 3 In-situ purification of ammonia in aquaculture water by immobilized bacterial agent

图4 固定化菌剂原位应用养殖过程中水体TP浓度

Figure 4 TP concentration in water during in-situ application of
immobilized bacterial agent
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微生物丰富度均显著高于对照组（P<0.05），说明对虾

养殖过程中固定化菌剂曝气装置不断向水体中缓释

有利于污染物降解的菌株，不仅可以提高水体微生物

的多样性，同时增加了环境微生物群落丰富度[27]，使

得有利于降解养殖水体污染物的菌群数量增多，更好

地降解养殖水体中的污染物。

2.2.2 微生物的OTU分布及β多样性分析

微生物样品测序结果构建的Venn图如 6a所示。

底泥样本中实验组和对照组获得的 OTU 数分别为

6 906个和 6 552个，实验组和对照组底泥独有的OTU
数分别为 1 131 个（12.88%）和 887 个（10.10%）。同

时，水体样本中实验组和对照组获得的 OTU数分别

为2 554个和2 221个，实验组水体和对照组水体独有

的 OTU 数分别为 193 个（2.20%）和 138 个（1.57%）。

表明固定化菌剂缓释不仅增加了实验组环境微生物

OTU的数量，且独有的OTU数也相应增加，养殖环境

微生物丰富度提升，有助于水体污染物降解[28]，由 2.1
可得实验组水质确实更优。同时实验组中底泥与水

体共有的OTU数为112个，而对照组中仅共有56个。

基于 Bray-Curtis 距离算法进行主坐标分析

（PCoA）后，对底泥与水体中群落结构进行聚类的结

果如图 6b所示。PC1轴对微生物群落结构变化的解

释率为 53.20%，PC2轴的解释率为 9.03%。底泥实验

组与对照组距离接近，红色与蓝色置信椭圆几乎重

图5 养殖环境中微生物群落的Shannon指数和Chao指数

Figure 5 Shannon and Chao index of microbial community in aquaculture environment

图6 底泥与水体微生物OTU维恩图及柱状统计图（a）和底泥与水体微生物群落的PCoA分析（b）
Figure 6 Statistical results of OTU of microorganisms in sediments and water（a）and PCoA analysis of microbial

communities in sediment and water（b）

ST-实验组底泥；SB-对照组底泥；WT-实验组水体；WB-对照组水体。下同。
ST- Sediment in experimental pond；SB-Sediment in blank pond；WT-Water in experimental pond；WB-Water in blank pond. The same below.

（a）

样品Sample

（b）

强降雨
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合，说明投加固定化菌剂对底泥微生物的影响相对较

小，两者微生物组成结构相似度较高[29]，群落差异较

小，与上文底泥多样性指数无显著性差异吻合，这与

底泥较为稳定、流动性较差的性质有关[30]。而水体中

微生物组成差异较大，其中实验组水体初始值与养殖

过程其余绿色点位形成绿色置信椭圆的面积大于对

照组的黄色置信椭圆，表明实验组微生物变化更大。

综合而言，固定化菌剂向养殖环境内缓释菌群可能增

加了水体中某些特定微生物数量，对养殖环境的微生

物群落结构造成影响。

2.3 固定化菌剂曝气装置投放对微生物群落结构的

影响

固定化颗粒的缓释可能会促进池塘环境中微生

物群落的改变，促进特定群落的增殖或凋亡，从而改

善养殖池塘水质。从门水平优势细菌相对丰度可知

（图 7），实验组和对照组水体中丰度大于 5%的优势

菌门[31]有蓝细菌门（Cyanobateria，36.76%和 32.89%）、

变形菌门（Proteobacteria 22.59% 和 20.15%）、放线菌

门（Actinobacteriota，18.21% 和 23.48%）、拟杆菌门

（Bacteroidota，11.22%和 14.02%），这与李革雷等[32]研

究不同养殖模式下水体内的优势菌门一致。相较对

照组水体，实验组中蓝细菌门、变形菌门等的相对丰

度显著提升，放线菌门、拟杆菌门等相对丰度则显著

降低。同时，添加固定化菌剂使得水体中的厚壁菌门

（Firmicutes）相对丰度从对照组的 0.26%提升至实验

组的 1.13%。养殖池塘水体中反映蓝藻数量的蓝细

菌门相对丰度与以往土塘养殖研究吻合[33]，对照组蓝

藻相对丰度较实验组下降，而水体中 TP无显著性差

异。据分析是由于对照组养殖后期一部分对虾发生

了病变，减少了饲料投加，蓝藻因缺乏养分相对丰度

较低，而通过测定水质后发现，对照组水体中 CODMn
高于实验组，说明对照组水体中的有机污染物无法被

蓝藻利用。实验组中的蓝藻可通过人工打捞等方式

减少。变形菌门是自然环境中最常见的菌群，在很多

养殖环境中也占据优势地位，且变形菌门类细菌在反

硝化过程中占主导地位[34]，实验组变形菌门更高，因

此实验组水体氨氮浓度稳定在较低水平。而放线菌

门作为优势门其作用主要是能促使动物和植物遗骸

腐烂，能有效降低废水中的耗氧性有机污染物（本文

用CODMn表示）[35]，但也存在致病菌[36]，实验组水体中

放线菌门丰度比对照组低，据分析是固定化菌剂的加

入使得实验组内水体中CODMn被快速降解，CODMn浓

度低导致放线菌门丰度相对降低。水体中的拟杆菌

门是溶解性有机物的主要消费者[37]。以往研究表明，

当养殖水体中有残留饵料和生物粪便未被及时分解

时，拟杆菌门细菌含量会增加[38]。因此，对照组中拟

杆菌门含量更高，其原因是池塘内溶解性有机物未被

及时分解，而实验组良好的水质降低了该菌种的生存

空间。

同时，从门水平优势细菌相对丰度可知（图 7），

实验组和对照组底泥中占比前 3的优势门为变形菌

门（23.32% 和 17.98%）、放 线 菌 门（24.25% 和

29.46%）、绿弯菌门（Chloroflexi，12.85% 和 15.35%），

这与谢芹[39]对凡纳滨对虾养殖塘底泥的研究结果一

致。经对比，实验组底泥中变形菌门等的相对丰度显

著提升，放线菌门、绿弯菌门等相对丰度则显著降低。

同时，固定化菌剂的添加使得底泥中的厚壁菌门相对

丰度从对照组的4.54%提升至实验组的5.34%。其中

变形菌门与放线菌门的变化趋势与水体中微生物群

落结构变化趋势一致。实验组中绿弯菌门丰度下降，

据分析是因为绿弯菌门可以利用 3-羟基丙酸途径固

定CO2产生能量[40]，说明它能在不同营养程度的环境

中生存，富营养化程度越高的区域绿弯菌门越丰富，

表明实验组底泥的富营养化程度低于对照组。综上，

固定化菌剂反应器向养殖环境中缓释有益于降解污

染物的微生物菌群，总体上改善了养殖池塘的水质，

同时也优化了池塘环境中的微生物群落结构。

2.4 固定化菌剂曝气装置投放后环境微生物相对丰

度变化与聚类分析

为进一步揭示固定化菌剂反应器对养殖环境微

生物群落结构的影响，在属水平上选择相对丰度前

50的菌制作Heatmap图，进行聚类分析[27]。由图 8可

图7 底泥与水体微生物门水平下的物种丰度
Figure 7 Species abundance at the level of microbial phylum in

sediment and water

1612



蔡徐依，等：固定化菌剂原位净化养殖水体效果及对微生物群落结构的影响2023年7月

www.aes.org.cn

得，固定化菌剂的添加确实改变了实验组养殖环境内

属 水 平 上 的 微 生 物 相 对 丰 度 ，其 中 水 体 中

norank_f__JG30-KF-CM45、芽孢杆菌属（Bacillus）、大

理石雕菌属（Marmoricola）以及底泥中hgcI_clade等的

相对丰度有所上升。其中芽孢杆菌属所属厚壁杆菌

门，其相对丰度的上升与前文相吻合。以往研究表

明，大理石雕菌属可以有效降解有机污染物[41]，实验

组水体 CODMn浓度较低，但其所属放线菌门，而上文

中实验组放线菌门丰度低于对照组，表明放线菌门中

其余属相对丰度下降，说明固定化菌剂的添加优化了

实验组水体微生物群落结构。同时相关研究表明，

hgcI_clade与氨氮浓度呈负相关[42]，符合本文中实验

组氨氮浓度低于对照组的事实。综合而言，固定化菌

剂曝气装置的投放改善了养殖环境原有的微生物群

落结构，同时实现了原位净化养殖水体水质。

3 结论

（1）原位使用固定化菌剂能较好地去除对虾养殖

样品Sample
图8 底泥与水体微生物属水平的相对丰度聚类热图

Figure 8 Community heatmap analysis on genus level in sediment and water
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水体中的CODMn和氨氮，且适当提高微生物量能使养

殖过程中氨氮稳定保持在较低水平，提高抵御恶劣环

境条件的能力。

（2）固定化菌剂曝气反应器的投放可以提高养殖

水体中微生物的多样性，增加微生物群落丰富度；其

向水体中缓释菌群增加了某些特定微生物数量，使养

殖环境的微生物群落结构发生改变。

（3）添加固定化菌剂后，水体中蓝细菌门（Cyano⁃
bateria）、变形菌门（Proteobacteria）等的相对丰度显著

提升，放线菌门（Actinobacteria）、拟杆菌门（Bacteriid⁃
ota）等相对丰度则显著降低；底泥中变形菌门（Proteo⁃
bacteria）等的相对丰度显著提升，放线菌门（Actino⁃
bacteria）、绿弯菌门（Chloroflexi）等相对丰度则显著降

低。结果表明固定化菌剂反应器能够优化环境微生

物群落结构，有利于养殖池塘水质的修复。同时属水

平的相对丰度聚类分析也有相似的结果。
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