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摘要：淡水湖泊沉积物中脱氮过程传统上主要关注反硝化、好氧氨氧化等途径，而近年来研究

发现厌氧氨氧化过程是湖泊氮素移除的重要途径。为进一步揭示湖泊沉积物中厌氧氨氧化菌

群落的分布特征及其环境驱动机制，以寒旱区典型湖泊乌梁素海为研究对象，探究沉积物中厌

氧氨氧化菌群落的生态分布特征。选取研究区不同功能区污染程度差异显著的 7 个采样点的

沉积物样品，对其理化指标进行测定，采用巢式 PCR 方法扩增厌氧氨氧化菌 16S rRNA 基因片

段，并构建克隆文库。结果表明乌梁素海沉积物中厌氧氨氧化菌主要由三个属组成：与不可纯

培养的厌氧氨氧化菌同源性很高的 Cluster Ⅰ（占 61. 39%）、Jettenia 属（占 15. 83%）以及 Broca⁃

dia 属（占 22. 78%）。空间分布上呈明显空间异质性，湖区总排干入水口的优势属为 Cluster Ⅰ
及 Brocadia 属，湖区中部的优势属为 Cluster Ⅰ，湖区退水口优势属为 Cluster Ⅰ、Jettenia 属和

Brocadia 属。相关性分析进一步揭示出乌梁素海沉积物中 TOC 和 NO2
--N 浓度是影响厌氧氨

氧化菌群落分布的主要驱动因子。本文揭示了厌氧氨氧化菌在乌梁素海沉积物中的广泛分

布，明确了其群落组成及丰富度，为湖泊氮污染治理及生态修复提供了理论支撑。

关键词：乌梁素海； 沉积物； 厌氧氨氧化菌； 环境因子； 群落结构； 多样性

中图分类号：X172； Q938. 8  文献标志码：A

探析湖泊中氮素的迁移转化过程以及水生生态系统中微生物对氮的代谢机制，对减缓湖泊水体

富营养化，恢复其生态功能具有重要意义。湖泊氮循环的关键生物地球化学途径主要涉及：固氮作

用、亚硝化作用、硝化作用、反硝化作用、异化硝酸盐还原成氨以及厌氧氨氧化作用［1-2］。尽管反硝化

和厌氧氨氧化过程被认为是湖泊脱氮过程中的主要途径，但反硝化过程会产生温室气体 N2O 从而加

剧全球气候变暖。厌氧氨氧化反应于 1995 年在废水处理厂首次被发现［1］，在厌氧/缺氧的环境中厌

氧氨氧化菌以 NH4
+作为电子供体将 NO2

-还原为 N2
［2］。自 Mulder 等［1］首次发现厌氧氨氧化过程以

来，研究者在诸如河流沉积物［3］、海洋生态系统［4］、湿地生态系统［5-6］等许多自然生境中都发现了厌氧

氨氧化菌的存在，为我们了解自然界的生物氮循环过程提供了广泛的依据。

随着工业化、城镇化进程的加快，以及河套灌区农田退水的汇入，大量的泥沙、养分汇入乌梁素

海，导致营养盐含量不断增加［7］。沉积物是氮磷等营养盐在湖泊中蓄积的重要场所，其中的氮磷元

素极易被再次释放，成为内源氮污染的主要来源，因此在研究湖泊氮循环过程中应得到足够重视。

目前针对乌梁素海水体富营养化的研究多集中在水质检测评估［8-9］、营养盐的迁移转化［10］以及水生
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植物群落变化［11-13］等几个方面，对参与乌梁素海氮循环的相关功能微生物，尤其是关于厌氧氨氧化

菌的研究还十分匮乏。对氮循环各类功能微生物进行研究有利于更好地解决湖泊氮污染问题，可为

改善湖泊水质、有效修复湖泊生态提供理论支撑。

本研究以寒旱区典型湖泊乌梁素海为研究对象，采用分子生物学手段，系统分析了湖泊沉积物

中厌氧氨氧化菌的群落分布特征、物种组成及多样性，并且与沉积物理化性质进行相关性分析，明确

不同环境因子对厌氧氨氧化菌的驱动机制，研究结果可为全面了解寒旱区典型湖泊氮循环微生物过

程提供参考，为改善湖泊氮污染提供科学依据。

1　材料及方法

1. 1　研究区概况

乌梁素海（40°36′~41°03′N，108°43′~108°57′E）位于内蒙古自治区巴彦淖尔市乌拉特前旗境内，

总面积约 341 km2，是高原寒旱区的大型多功能湖泊。乌梁素海主要接纳河套灌区的农田退水、生活

污水以及工业废水［14］，对黄河流域具有净化水质、调节水量、防止河套灌区水质盐碱化等多种生态

功能［15-16］。

1. 2　样品的采集及预处理

样品的采集工作于 2018 年夏季进行，通过前期的湖泊水文特征及现场调查，在湖区总排干进水

口——主要接受河套灌区排放的生活废水和农业排水的湖泊进水口（P1、P2 样点）、湖区中部（P3、P4
样点）、湖区退水口（P5、P6、P7 样点）3 个不同区域选取 7 个采样点（表 1）。依据五点采样法使用柱状

采泥器获取 0~20 cm 深度的表层沉积物样品，混匀后装入无菌密封袋，并置于干冰泡沫箱内迅速运

回实验室。在实验室进行预处理，一部分经风干、研磨、过筛后用于理化性质的测定，一部分于

-80 ℃冰箱内保存，用于分子生物学试验。

1. 3　沉积物理化性质的测定

称取 100 g 新鲜沉积物样品在 105 ℃条件下加热至恒重测定含水率。pH 采用电极法测定（土水

质量体积比 wt∶vol=1∶2. 5）。沉积物样品经处理后，经 1 mol·L-1 HCl预处理消除碳酸盐的干扰，之后

使用元素分析仪测定沉积物中总有机碳（Total organic carbon，TOC）含量。向样品中加入 2 mol·L-1 
KCl 浸提液，使用连续流动分析仪对沉积物中的铵态氮（NH4

+）、亚硝态氮（NO2
-）和硝态氮（NO3

-）含

量进行测定。沉积物中总磷（Total phosphorus，TP）采用高氯酸-浓硫酸消解后用钼锑抗分光光度法

测定。

1. 4　沉积物总 DNA的提取、PCR、克隆文库的构建及测序

采用 FastDNA SPIN Kit for Soil 专用试剂盒从 0. 5 g 沉积物样品中提取沉积物总 DNA，并设置

3 个平行重复以确保实验数据的可靠性。

表 1　沉积物样品采样点位置及坐标

Table 1　Locations and coordinates of sediment sampling sites

采样点

P1

P2

P3

P4

P5

P6

P7

位置

总排干进水口

总排干进水口

湖区中部

湖区中部

湖区退水口

湖区退水口

湖区退水口

经度/（°）

108. 8619

108. 9037

108. 9059

108. 8177

108. 7905

108. 7751

108. 7751

纬度/（°）

40. 9943

40. 9940

40. 9566

40. 8903

40. 8945

40. 8370

40. 7894
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使用 PCR技术对厌氧氨氧化菌 16S rRNA基因进行扩增。扩增引物为 Pla46F/630R（GGATTAG
GCATGCAAGTC/CAKAAAGGAGGTGATCC），并对目的基因进行纯化回收。使用 pGEM®-T 
Easy Vector SystemⅠ试剂盒对 PCR 产物进行克隆并将克隆产物送到生工生物工程（上海）股份有限

公司进行 Sanger测序。

1. 5　数据分析

使用 CLC Sequence Viewer 8软件去除序列载体以及无效和低质量的序列，在 NCBI数据库中进行

BLAST 对比。使用 Mothur 软件按照 97% 的相似性划分操作分类单元（Operational taxonomic unit，
OTU），计算 Chao1、香农指数（Shannon index）、辛普森指数（Simpson index）并使用 MEGA6. 0 构建系

统发育树。使用 R Studio 的 heatmap 函数绘制厌氧氨氧化菌丰度热图。使用 SPSS 软件对数据进行

差异显著性分析，Mantel分析使用 R 语言的“vegan”“dplyr”和“ggplot2”程序包进行绘制和分析。

2　结果与分析

2. 1　沉积物理化性质

各采样点沉积物理化数据如表 2 所示。沉积物中总磷（TP）含量为 0. 53~0. 85 g·kg-1，总有机碳

（TOC）含量为 0. 71~3. 35 g·kg-1，整个湖区的 TP 和 TOC 在不同采样点间存在显著性差异（P<
0. 05）。NH4

+含量为 17. 09~65. 54 mg·kg-1，在湖区总排干进水口 P1 样点含量较高，且与其他样点

有显著性差异。NO3
-含量为 0. 76~3. 41 mg·kg-1，且不同采样点 NO3

-含量存在显著性差异。NO2
-含

量为 0. 27~0. 43 mg·kg-1，样点间差异性不大。pH 为 7. 12~8. 47，湖泊沉积物属于弱碱性，从整个湖

区来看 pH 变化不大，但样点之间存在一定的显著性差异。

2. 2　沉积物厌氧氨氧化菌 16S rRNA基因克隆文库

对沉积物中的厌氧氨氧化菌 16S rRNA 基因构建克隆文库，将测序的全部序列去载体后登录

NCBI 进行 BLAST 对比，去除错误和低质量序列后共获得 259 条有效序列。使用 Mothur 软件划分

操作分类单元（OTU）后共得到 24 个 OTUs 并计算覆盖度，结果如表 3 所示。除 P5 和 P7 样点外，各

样点覆盖度均在 90% 以上，说明所构建的克隆文库满足后续数据分析要求。对于 P5 和 P7 样点，增

加取样量可能会达到更高的覆盖度。

2. 3　沉积物厌氧氨氧化菌 16S rRNA基因系统发育树分析

使用 Mothur 软件筛选各 OTU 的代表序列，基于 NCBI 数据库的 BLAST 同源性分析，在此基础

上构建厌氧氨氧化菌 16S rRNA 基因系统发育树（图 1）。系统发育分析表明，沉积物中厌氧氨氧化菌

的 16S rRNA 基因序列可以分为 3 大簇，分别为 Cluster Ⅰ，Jettenia Cluster 以及 Brocadia Cluster。其

表 2　沉积物样品基本理化性质

Table 2　Physical and chemical properties of sediment samples

采样点

P1

P2

P3

P4

P5

P6

P7

TP/（g·kg-1）

0. 85±0. 02a

0. 70±0. 03b

0. 66±0. 02bc

0. 54±0. 01e

0. 59±0. 01de

0. 53±0. 01e

0. 61±0. 01cd

TOC/（g·kg-1）

1. 87±0. 01c

3. 35±0. 13a

2. 30±0. 01b

0. 71±0. 01e

2. 32±0. 01b

1. 43±0. 02d

1. 50±0. 03d

NH4
+/（mg·kg-1）

65. 54±9. 66a

17. 09±1. 87b

19. 86±2. 61b

24. 37±0. 69b

23. 43±9. 56b

25. 22±0. 39b

27. 04±1. 84b

NO3
-/（mg·kg-1）

1. 58±0. 05d

3. 41±0. 04a

2. 31±0. 01c

0. 76±0. 06f

1. 04±0. 08e

1. 42±0. 07d

2. 60±0. 05b

NO2
-/（mg·kg-1）

0. 29±0. 02b

0. 27±0. 01b

0. 32±0. 01b

0. 34±0. 02b

0. 41±0. 03a

0. 43±0. 02a

0. 42±0. 01a

pH

8. 09±0. 18ab

7. 49±2. 23cd

7. 43±0. 48cd

7. 12±0. 07d

8. 47±0. 16a

8. 36±0. 12a

7. 87±0. 03bc

注：1. 数值表示 3 次测定的平均值±标注误差；2. 同一列的不同字母表明不同采样点间存在显著性差异

（P＜0. 05）。
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中，Cluster Ⅰ与不可纯培养的厌氧氨氧化菌有很高的同源性，相似度最高可达到 100%。系统发育

聚类显示 Cluster Ⅰ（159 条序列）占比 61. 39%，为优势类群。 Jettenia Cluster 包含 41 条序列，占比

15. 83%，其中包括 OTU13、OTU14、OTU16，与已知的 Candidatus Jettenia sp. 有很高的同源性。

Brocadia Cluster 涵盖 59 条序列，占比 22. 78%，它们与已知的 Candidatus Brocadia fulgida 有很高的

同源性。

2. 4　沉积物中厌氧氨氧化菌的多样性分析

图 2 是各个采样点的 Chao1、Shannon 和 Simpson 多样性指数。Chao1 指数在湖区退水口 P7 采样

表 3　厌氧氨氧化菌 16S rRNA基因克隆文库的测序数目及覆盖度

Table 3　The sequence numbers and coverage of 16S rRNA gene clone library of anammox bacteria

采样点

P1

P2

P3

P4

P5

P6

P7

测序数目

40

37

40

40

35

40

40

有效序列数目

38

35

38

38

32

40

38

OTU 数

3

8

1

2

8

2

11

覆盖度/%

97. 37

91. 43

100. 00

94. 74

71. 88

100. 00

81. 21

图 1　基于 16S rRNA 基因的厌氧氨氧化菌系统发育树

Fig. 1　Phylogenetic tree of anammox bacteria based on 16S rRNA gene
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点最大，达到 12，在湖区中部的 P3 样点最小，说明在湖区退水口处，厌氧氨氧化菌的物种丰富度最

高，在湖区中部厌氧氨氧化菌物种丰富度最低。此外，Simpson 指数的变化范围是 0~0. 94，P5 点优

势物种分布较为突出，其 Simpson 指数为 0. 94，而 P3 点最小，表明该点微生物群落由少数优势物种

主导。Shannon 指数的变化范围为 0~1. 55，具体表现为点 P7 物种多样性最高，点 P3 物种多样性最

低，表明该物种生态优势度较高，导致单一的群落物种组成以及较低的物种多样性。

2. 5　厌氧氨氧化菌群落结构分析

采样点沉积物厌氧氨氧化菌 OTU 相对丰度热图，见图 3。在所有采样点中，湖区退水口 P7 样点

包含的 OTUs 数目最多，共 11 个，其中，OTU5 的相对丰度最大，达到了 75. 38%。湖区中部 P3 样点

包含的 OTU 数目最少，仅有 OTU12。另外，湖区总排干进水口 P2 样点和靠近湖区出水口的 P5 样点

所含 OTUs数也相对较多。P2样点包含 8个 OTUs，OTU5相对丰度最高，达 80. 33%。P5样点含 8个

OTUs，OTU5 的相对丰度最高，达 64. 90%。

图 2　乌梁素海沉积物中厌氧氨氧化菌群落 Alpha多样性指数分布特征

Fig. 2　Alpha diversity indices of anammox bacterial communities in the sediments of Ulansuhai Lake

图 3　沉积物厌氧氨氧化菌 16S rRNA 基因的 OTU 热图

Fig. 3　Heatmap of 16S rRNA gene of anammox bacteria
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乌梁素海沉积物中厌氧氨氧化菌属水平群落组成见图 4。由图 4（a）可知，沉积物中厌氧氨氧化

菌主要由 Cluster Ⅰ、Brocadia 属以及 Jettenia 属共同组成，其中，Cluster Ⅰ占比最高，达 61%，其次是

Brocadia 属，占比 23%，Jettenia 属占比 16%。此外，沉积物厌氧氨氧化菌的群落组成存在一定空间

异质性。由图 4（b）可知，湖区总排干进水口 P1 样点的厌氧氨氧化菌主要由 Cluster Ⅰ以及 Brocadia属

组成，其中 Cluster Ⅰ占比 45. 95%，Brocadia 属占比 54. 05%。湖区总排干入水口 P2 样点以及湖区中

部 P3、P4 样点的厌氧氨氧化菌完全由 Cluster Ⅰ组成。在湖区退水口 P5 采样点中，厌氧氨氧化菌由

Cluster Ⅰ以及 Brocadia 属组成，其中 Cluster Ⅰ占比 74. 17%，Brocadia 属占比 25. 83%。湖区退水口 P6
样点厌氧氨氧化菌群落主要由 Jettenia 属组成，P7 样点主要由 Cluster I组成。

2. 6　厌氧氨氧化菌群落组成与环境因子相关性分析

对厌氧氨氧化菌群落组成与环境因子的相关性进行了 Mantel test 分析，结果见图 5。结果表明：

Jettenia 属的相对丰度与 NO2
-呈正相关，与其他环境因子呈负相关；Brocadia 属与 TOC、pH、NH4

+呈

正相关，与 TP、NO2
-、NO3

-呈负相关；Cluster Ⅰ与 TOC 呈正相关。综合来看，Brocadia 属和 Cluster Ⅰ可
以更好地适应环境因子变化，因此，在厌氧氨氧化菌的群落组成中表现为优势菌属。

3　讨论

基于 16S rRNA 基因克隆文库技术，揭示出乌梁素海沉积物中厌氧氨氧化菌的存在，并分析其群

落组成，发现厌氧氨氧化菌在乌梁素海沉积物中的物种多样性较为丰富，得到的厌氧氨氧化菌序列

图 4　沉积物中厌氧氨氧化菌属水平群落组成

Fig. 4　Community composition of anammox bacteria at the genus level in sediments

图 5　厌氧氨氧化菌群落结构与环境因子之间的 Mantel test分析

Fig. 5　Mantel test analysis of community structure of anammox bacteria and environmental factors
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与已知的两个属相关（Jettenia 属、Brocadia 属），此外，基于系统发育树还检测到一个未知 Anammox
类群，即与已知的不可纯培养的厌氧氨氧化菌高度相似性的 Cluster Ⅰ。Cluster Ⅰ是乌梁素海沉积物中

的优势菌群，占获得基因序列的 61%，其次是 Brocadia 属、Jettenia 属，分别占总序列的 23%、16%。

乌梁素海优势菌群为 Cluster Ⅰ，从退水入口到出口厌氧氨氧化菌属由 Brocadia属变为 Jettenia属，

这与厌氧氨氧化菌的代谢特点和所处的自然环境紧密相关，Brocadia属对于 NH4
+和 NO2

-的亲和力较

低，更倾向生长在高 NH4
+和 NO2

-的生境中［17］。Wu等［18］在研究珠江口沉积物厌氧氨氧化菌分布时，发

现 Brocadia属在人为扰动较大的水域是优势菌属。而 Jettenia属则更倾向于生长在营养盐含量较低的

生境中，由于湖泊的自净作用从湖区总排干进水口（P1）到退水口（P6、P7）营养盐含量逐渐降低，厌氧

氨氧化菌，也由 Brocadia属转变为 Jettenia属。此外，在本研究中所检测到的一种与不可纯培养的厌氧

氨氧化菌具有很高相似性的 Cluster Ⅰ，是乌梁素海沉积物中厌氧氨氧化菌的优势属。若今后能对其进

行富集培养和分离纯化，进一步探索其生长特性，对实现厌氧氨氧化技术工业化应用具有重要意义。

许多研究表明［4-6，18-21］，不同生态环境中厌氧氨氧化菌的多样性也存在一定差异。在本研究中，

沉积物样点 P5、P7 的 Chao1 指数较高，与 Shannon 指数保持一致，Simpson 指数以 P6 较低，表明其多

样性程度较高。不同采样点环境条件不同导致厌氧氨氧化菌群落组成存在一定差异。厌氧氨氧化

菌的群落组成以及分布特征与 pH、溶解性有机碳、氮素等许多环境因子相关。本研究中 Brocadia 属

分布与 NH4
+含量成正相关，表明 Brocadia 属倾向于富含 NH4

+的环境，Oshiki等［17］研究发现 Ca. Kue⁃
nenia stuttgartensis 的 NH4

+半饱和常数比 Ca. Brocadia 小得多，这也很好地解释了样点 P1 中底物

NH4
+浓度和 Brocadia 属生长呈正相关。Cai等［22］研究中国渤海和北黄海沉积物中导致厌氧氨氧化菌

多样性和群落结构变化的环境因素时发现高浓度的 NO2
-可以改变厌氧氨氧化菌的群落组成。Fu等［23］

有关长江口及邻近海域沉积物中厌氧氨氧化细菌群落结构和丰度的变化的研究得出在湖泊沉积物

中厌氧氨氧化菌依赖于 NO2
-的供应来更好地氧化 NH4

+，因此较低浓度的 NO2
-也就成为了本研究中

Jettenia 属生长的限制性因素，而在 P6 样点中 NO2
-含量最高故 Jettenia 属生长占据优势位。在本研究

中，Cluster Ⅰ和 Brocadia 属都与 TOC 含量成正比，这与李欣容等［24］2024 年在海河干流沉积物研究厌

氧氨氧化对自然和人为因素的响应时的发现保持一致。同时在 Fu 等［23］在 2019 年有关长江口及邻近

海域沉积物中厌氧氨氧化细菌群落结构和丰度的变化发现沉积物中更多的有机质使得反硝化作用

释放出更多的 NO2
-是 Cluster Ⅰ和 Brocadia 属与 TOC 保持正相关的原因。毛艳等［25］在 2024 年研究红

壤地下水厌氧氨氧化菌分布特征及环境响应时发现，pH 可以影响厌氧氨氧化菌的空间分布。在本

研究中，Cluster Ⅰ与 pH 呈负相关，随着 pH 的降低 Cluster Ⅰ逐渐占据优势，而 Brocadia 属与 pH 呈正相

关，这表明与 Cluster Ⅰ相比，Brocadia 属对碱性环境有更好的适应能力。未来可从不同盐度条件下乌

梁素海沉积物厌氧氨氧化菌群落组成的变化以及盐度胁迫下厌氧氨氧化菌的生理、生化特性方面进

行研究。

4　结论

文章选取寒旱区典型湖泊乌梁素海的沉积物作为研究对象，基于厌氧氨氧化菌的 16S rRNA 基

因，采用巢式 PCR 和克隆文库测序技术对其群落结构和多样性进行了研究，并分析厌氧氨氧化菌对

环境因子的响应，得到如下结论：

（1） 厌氧氨氧化菌在乌梁素海沉积物中分布广泛，主要包括与不可纯培养的厌氧氨氧化菌有很

高相似性的 Cluster Ⅰ、Brocadia 属和 Jettenia 属 3 个菌属。

（2） 不同采样点的厌氧氨氧化菌多样性存在一定差异。其中，湖区退水口 P7 采样点的物种多样

性最高，湖区中部 P3 采样点的物种组成单一。

（3） 环境介质的差异导致厌氧氨氧化菌群落组成存在一定空间异质性，且沉积物中 NH4
+、TOC

和 NO2
-是影响厌氧氨氧化菌群落分布的关键环境因子。
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Distribution Characteristics of Anaerobic Ammonium Oxidation 
Bacterial Community Structure in Sediments of 

Ulansuhai Lake， Inner Mongolia

WANG Mingqi1，XIE Hongliang1，WU Tiezheng1，WANG Yongman1，ZHAO Jialin1，

LI Junyi1，LÜ Hang1，WU Linhui1，2

（1. College of Ecology and Environment， Inner Mongolia University， Hohhot 010021， China；
2. Key Laboratory of Pollution Control and Low-Carbon Resource Utilization in Inner 

Mongolia， Hohhot 010021， China）

Abstract: Traditionally， research on nitrogen removal processes in freshwater lake sediments has 
primarily focused on denitrification and aerobic ammonia oxidation pathways. However， recent studies 
have identified anaerobic ammonium oxidation as a significant mechanism for nitrogen removal in lacus⁃
trine ecosystems. To further elucidate the distribution patterns of anammox bacterial communities in lake 
sediments and their environmental driving mechanisms， this study investigates the ecological characteris⁃
tics of these communities. Sediment samples were collected from seven representative sampling sites 
with distinct pollution levels across different functional zones of the study area. After analyzing physico⁃
chemical parameters， we amplified anammox bacterial 16S rRNA gene fragments using nested PCR and 
constructed clone libraries. Results demonstrate that the anammox bacterial community in Ulansuhai 
Lake sediments primarily comprises three taxa： Cluster I （61. 39%）， exhibiting high homology with 
uncultured anammox bacteria； Jettenia （15. 83%）； and Brocadia （22. 78%）. Spatial distribution 
analysis revealed significant heterogeneity： Cluster I and Brocadia dominated the inflow area of the 
main drainage channel， Cluster I prevailed in the central lake region， while Cluster I， Jettenia， and 
Brocadia coexisted as dominant taxa in the outflow area. Correlation analysis further identified sediment 
TOC and NO2

--N concentrations as key environmental drivers shaping anammox bacterial community 
distribution. This study delineates the widespread occurrence of anammox bacteria in Ulansuhai Lake 
sediments， clarifies their community composition and abundance patterns within the lacustrine ecosys⁃
tem， and provides theoretical foundations for nitrogen pollution control and ecological restoration in lake 
environments.

Key words: Ulansuhai Lake； sediment； anammox bacteria； environmental factor； community 
structure； bacterial diversity
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