
 

城市河流沉积物微生物群落对污水处理厂排放的响应

−以西安市皂河为例

张柏桓，丁宁，孙昊田，田雨露，樊荣，宋进喜，郭家骅

（西北大学城市与环境学院, 陕西省地表系统与环境承载力重点实验室, 西安 710127）

摘要：以西安市皂河为例，采用 16S rRNA测序技术等生物信息学分析手段，解析城市河流沉积物微生物群落对污

水处理厂排放的响应规律。结果表明：变形菌为皂河的优势关键物种；皂河群落的丰富度和多样性随着排污的汇

入逐渐降低，受西安市第二污水处理厂排放影响的中游河段与其他河段的差异性较为显著，标志物种为衣原体

（chlamydiae），不同河段间微生物群落结构改变会进而导致功能差异；亚硝态氮和温度是影响最显著的环境因子，

受西安市第九污水处理厂排放影响的河段与磷元素呈正相关，而受西安市第二污水处理厂排放影响的河段与氮

元素呈正相关。综上，污水处理厂排放影响下河流水质的变化对纳污河流沉积物微生物群落结构和功能会产生

一定影响，其中沉积物与上覆水之间污染物的季节性迁移转化规律还需更进一步研究。
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污水处理厂出水直接排入水环境中，会增加河

流水环境容量负荷，对受纳水生态系统的结构和功

能产生影响[1]。沉积物是城市河流系统中的重要组

成成分，是城市河流内源污染的重要来源，特殊的

环境条件使其具有多样的微生物群落[2]。沉积物在

城市内河流沉积物污染物释放和物质循环中起重

要作用，因为其相对稳定的结构可以反映环境因子

对其种群的长期影响[3-4]。

近年来，分子生物学方法逐渐取代分离培养等

传统的环境微生物研究方法，其数据量大、灵敏度

强、准确性高等优点使其能够在研究领域得到广泛

应用。一些学者使用高通量测序技术对渭河和琉

璃河的微生物群落进行了结构变化分析[5-6]，但以具

有外源污染如污水处理厂受纳功能的河流为对象

的研究较少。张崇淼等[7] 探究了污水处理厂排放对

河流微生物耐药性的影响；霍旸等[8] 探究了污水处

理厂出水对受纳水体微生物群落结构的影响；赵琛

等[9] 探究了污水处理厂对河流水体生物膜群落的影

响。此类研究多集中于揭示微生物群落多样性，而

缺少对于群落之间相互关系、功能差异及其对环境

因子的响应的探究。基于此，利用 16S rRNA测序

技术，基于应用生物信息学分析平台（QIIME 2），研

究皂河在西安市第九污水处理厂和第二污水处理

厂（以下简称九污和二污）排水的影响下的河流沉积

物中微生物群落的组成多样性和微生物群落的关

联网络，并将群落结构指标与水质理化指标进行

冗余分析，全面揭示皂河微生物群落结构特征及其

对环境因子的响应，可为今后评价污水处理厂对受
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纳河流微生物群落的影响提供科学依据与数据

支撑。

  1    材料与方法

  1.1    研究区域及采样点布设

渭河发源于甘肃省渭源县鸟鼠山，于陕西潼关

汇入黄河，是黄河最大支流，同时也是西安市内最

大的过境河流[10]。皂河是渭河的一条支流，发源于

长安县潏河北侧，流经韦曲、杜城、申店进入西安市

区，之后经丈八沟街道、北石桥村、三桥镇、六村堡

至草滩汇入渭河。河流总长 36.46 km，流域面积达

120 km2。

皂河是一条人工建造的河流，在城市的发展和

建设过程中，主要承担了泄洪和纳污的功能，它接

纳了西安市主城区 60%~70% 的生活污水，是西安

市主要的纳污河流[11]。本研究的主要研究区域位于

皂河上游的西安市第九污水处理厂和位于皂河中

游的西安市第二污水处理厂，根据《水质采样方案

设计技术规定（HJ 495−2009）》进行采样点的布设。

在九污排污口处（S4）及其上中下游（S1~S3 为上游，

S4~S6 为中游，S7 为下游）共布设 7个采样点，在二污

排水口上中下游（S8~S9 为上游，S10~S11 为中游，S12

为下游）共布设 5个采样点，S1 到 S12 的位置分布见

图 1。
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图 1　皂河采样点布设

Fig. 1　Location of sampling sites of Zao River
 

  1.2    样品采集与保存

沉积物样品：2021年 1月 13日在全部 12个采

样点采集沉积物样品，并使用 GPS记录了每一个采

样点的经纬度坐标。在河道中使用采泥斗和不锈

钢铲来采集表层 5 cm的沉积物样品，在 1 m2 的区

域随机抽取 3个子样本进行混合作为一个样品，将

混合之后的沉积物装入已清洗干净并贴有编号标

签的 25 mL离心管中。运回实验室之后于−80℃ 低

温保存。24 h内将样品低温（干冰）运送至派森诺生

物公司进行高通量测序和微生物群落的分析。

水样：在其中沉积物采样点处同时采集距沉积

物表面 5~10 cm水样，将其装入已清洗干净并贴有

编号标签的 500 mL采样瓶中。运回实验室之后于

−20 ℃ 低温保存。一周内完成水样化学分析。

  1.3    水样的化学分析

在采样现场，使用川步 tp101工业温度计测量

水样温度（T）；使用 YD-1H笔式盐度计测量水样的

盐度（Salinity）；使用 JBP-607A溶解氧分析仪来测

量水样的溶解氧含量（DO）；使用 pH-100型 pH计

来测量水样的 pH值；使用 ORPscan10笔式 ORP计

测量水样的氧化还原电位（ORP）；使用力辰科技笔

式电导率仪/TDS笔测量水样的电导率（Conductivity）

和溶解性总固体（TDS）。

在实验室，使用便携式水质快速测定仪（MI-

200B）对水样的水质指标氨氮（NH4
+-N） 、浊度

（Turbidity）、悬浮物（TSS）、硝态氮（NO3
−-N）、总磷

（TP）、总氮（TN）、COD、亚硝态氮（NO2
−-N）进行测

定和记录。

  1.4    沉积物样品中微生物高通量测序

采用 Illuminm测序方法，对沉积物样品进行基

因组 DNA抽提，抽提完成后利用 0.8% 琼脂糖凝胶

电泳检测抽提的基因组 DNA，利用紫外分光光度计

对 DNA进行定量分析。PCR采用 NEB Q5 DNA高

保真聚合酶，选用细菌 16S rDNA V3~V4区特异性

引物，正向引物为：F:ACTCCTACGGGCAGCA，反

向 引 物 为 ：R:TCGGACTACHVGGGTWTCTAAT。

利用 Illumina公司的 TruSeq Nano DNA LT Library

Prep Kit进行文库构建。对合格的文库，在 4 MiSeq

机器上利用 MiSeq Reagent Kit V3（600 cycles）进行

2 × 250 bp的双端测序。每个样品重复 3次，以保证

测序结果准确性，并将初始测序结果上传至

NCBI库，登录号为：SRP392799。
  1.5    生物信息学分析

  1.5.1    物种分类学注释
通过分类学注释到的物种占比情况，可初步验

证本研究测序的精确性。对于原始测序数据，首先
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进行初步筛查，对问题样本进行重测、补测，随后将

初步筛查完成后的样本进行文库和样本划分，并去

除 barcode序列，按照 QIIME2 dada2分析流程对序

列进行去噪处理，获得特征序列（ASVs）。采用

QIIME2的 classify-sklearn算法对每个 ASV特征序

列进行物种分类学水平注释；采用 QIIME2对 ASVs

特征序列进行抽平处理，便于后续分析。

  1.5.2    分类学组成分析
分类学组成分析可以很好地实现各样本在门、

纲、目、科、属、种 6个分类水平上的组成分布的可

视化，便于讨论物种在不同样本间的分布情况。采

用 QIIME2和自编 pre脚本统计各样本的分类单元

数，并采用 R语言（ggraph、ggplot、ggtree和 phyloseq

包）对抽平后的 ASVs数据进行统计，基于门水平进

行分类学组成分析，并以柱状图的形式展现结果。

  1.5.3    Alpha多样性分析
用 Alpha多样性来评价物种在局部均匀生境下

的多样性、丰富度、均匀度等，是生态学研究的常用

方法[12]。采用 QIIME2和 R语言（ggplot包）计算

Alpha多样性指数，使用 R语言脚本绘制箱线图，直

观地呈现出不同样本间 Alpha多样性指数的差异。

以 2种不同的 Alpha指数来表征微生物群落不同的

指标。多样性指数标签下的数字为 Kruskal-Wallis

检验的 P 值，当 P ≤ 0.05 时，代表其具有较高的统

计学差异可信度。

使用 R语言的 vegan包，绘制稀疏曲线与物种

累积曲线。通过绘制稀疏曲线的方式来探究 Alpha

多样性指数与抽平深度的关系，并进一步验证测序

的精确性；绘制物种累积曲线以探究样本数量是否

能够有效反映群落丰富度。

  1.5.4    Beta多样性分析
Beta多样性也称生境间多样性，在本研究中用

以研究受不同污水处理厂排放影响的不同河段沉

积物微生物群落间的差异。采用 QIIME2和 R语言

（ape、vegan、ggtree包）计算距离矩阵，进行非量度

多维尺度分析（NMDS），并将结果绘制成散点图，以

表征 Beta多样性。

  1.5.5    物种差异与标志物种分析
在群落间差异分析的基础上，使用基于多组学

数据的机器学习方法，进行随机森林分析，通过热

图与柱状图组合的形式呈现引起组建差异的标志

物种。已有研究[13] 证明这一算法能够对微生物群

落样本进行有效、稳健且准确的分类。

以上生物信息学分析均在派森诺基因云平台上

进行（www.genescloud.cn）。
  1.6    统计学分析

通过统计学分析可以明确沉积物中微生物群落

之间的关联性，揭示微生物群落中的关键物种，并

预测微生物群落可能承载的功能。在此基础上，结

合水环境数据，分析微生物群落对不同环境因子的

响应规律。采用 R语言软件包 igraph构建全部样

品 ASVs的关联网络数据并绘制关联网络图。使用

指示关键物种的拓扑指数 ZI值和 PI值进行分析，

将两个值可视化，便于寻找关键物种；使用 PICRUSt2

软件对微生物群落的代谢通路（Pathways）进行比较

分析。通过柱状图的形式展现皂河上下游的微生

物群落功能差异。使用 R语言软件包 vegan将数据

标准化，进行冗余分析（RDA），以三序图的形式呈

现微生物群落与环境因子之间的关系，以确定对水

质环境变化具有最大解释能力的最小变量[14]。

  2    结果分析

  2.1    微生物的群落组成

对皂河沉积物进行了 16S rRNA测序，经过质

量筛选后，得到了 1 772 081对高质量序列，平均每

个点 93 267对，平均长度为 419 bp。物种分类学注

释能够注释到的域、门、纲、目、科、属、种的占比

分别为 0%、3%、7%、16%、24%、37% 和 13%。

将丰度小于 1% 的物种进行合并，Others表示

合并物种相对总丰度，微生物群落门水平组成见图 2，

皂河沉积物中优势菌种为变形菌门（Proteobacteria），

占所有样本的 42.94%，丰度占比超过 1% 的物种依

次为蓝细菌门（Cyanobacteria）（36.15%）、拟杆菌门

（Bacteroides）（8.45%）、厚壁菌门（Firmicutes）（5.18%）、

放线菌门（Actinobacteria）（1.89%）、绿湾菌门（Chloroflexi）

（1.85%）和酸杆菌门（Acidobacteria）（1.19%）。从 S1

到 S9（S7 除外），变形菌门为皂河群落的优势物种，

每个点的平均丰度占比 64.48%；在 S7、S10、S11 和

S12 中，蓝细菌门成为优势物种，平均占比 79.17%，

拟杆菌门在 S6、和 S7 中丰度较高，厚壁菌门在 S9 中

丰度较高。

  2.2    微生物的群落多样性
用以表征 Alpha多样性的 Chao 1 指数反映草
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海沉积物微生物群落的丰富度，Shannon指数评价

微生物群落的多样性（图 3）。从九污上游到下游，

皂河群落 Chao 1 指数逐渐升高，最高值为 5 132.85，
随着二污排放废水汇入河流，Chao 1 指数骤降至最

低值 727.12，表明此时群落丰富度大幅减少。Shannon
指数则呈逐渐下降趋势，从九污上游到二污下游，

Shannon指数从 6.91下降到 3.89，表明皂河微生物

群落的多样性在污水处理厂排出废水后逐渐减少。

系数曲线见图 4，每一个样本的曲线都在抽平深度

30 000~40 000 bp趋于平缓。物种累积曲线也得到

相似的结果，随着样本数量的增加，曲线逐渐趋于

平缓。由此可见，本次测序深度和样本数量都足够

反映微生物群落的丰富度变化情况。

用以表征 Beta多样性的 NMDS分析结果见

图 5，Stress值为 NMDS结果的应力值，一般认为当

该值小于 0.2时，NMDS分析的结果较可靠。在

NMDS的两个维度上，九污河段之间的差异都比较

小，而二污河段之间的差异较大，主要体现在二污

上下游与中游之间的差异。对所有样本使用随机

森林算法进行分析，以寻找引起所有样本间差异的

标志物种（图 6）。引起差异最重要的物种是衣原体

门（Chlamydiae）（重要程度 0.077），主要集中在二污

中游样本中。重要程度较高的物种还包括：蓝细菌

（0.075），主要分布在二污中下游样本中；拟杆菌门（0.074），
主要分布在九污下游样本中；放线菌门（0.071），主
要分布在二污中游样本中；变形菌门（0.064），主要

分布在九污中上游和二污上游样本中。

  2.3    微生物群落的相互关系及功能差异

将所有样品的物种模块进行网络构建，提取丰

度大小前 15的物种模块进行可视化分析，以推断群

落之间的相互关系。蓝细菌之间呈共现关系，拟杆

菌与放线菌和大部分蓝细菌呈共现关系，与小部分

蓝细菌呈互斥关系，放线菌与部分蓝细菌呈强共现

关系，和部分蓝细菌呈弱共现关系。将 ZI值和 PI
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图 2　基于门水平的分类学组成分析

Fig. 2　Taxonomy composition analysis based on phylum level
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Fig. 4　Rarefaction curve
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值可视化，在门水平上探究皂河微生物群落中的关

键物种（图 7），根据取值的不同，将此图分为 4个区

间，分别为非关键物种（peripherals）、近似关键物种

（connectors）、关键物种（module hubs）和超级关键物

种（network hubs），结果得到关键物种为变形菌。
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图 5　NMDS分析结果

Fig. 5　Analysis result of NMDS
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Fig. 6　Random forest analysis results
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Fig. 7　ZIPI map of microbial community

 

为了探究微生物群落承担功能的时空间差异分

布，使用 PICRUSt2软件预测所有样本的功能单元，

并对其进行 PCoA分析。得到结果与 NMDS分析

结果类似，九污河段之间的差异较小，二污的上游

与中游、上游与下游的差距较大。分别将二污上游

与中游和下游做对比，以探究导致差异的功能，进

行代谢通路差异分析，通过对比 KEGG数据库得到：

皂河上游显著功能为能量代谢中的光合作用（ko00196）；
中游显著功能为霍乱弧菌感染（ko05110）；下游显著

功能为次生胆汁酸的生物合成（ko00121）。
  2.4    微生物群落与环境因子的关系

使用 RDA来解释沉积物中微生物群落结构变

化的物理化学因素的贡献，为了消除特定变量及群

落之间的共线性，结果中只展示部分理化指标和物

种群落，见图 8。轴一和轴二分别解释了总量的

49.38% 和 28.03%，表明环境因子在很大程度上能

够解释微生物群落的结构变化。亚硝态氮解释了

22.9% 的变化，对微生物群落的影响最为显著（P =
0.036）（表 1），温度和COD（Chemical Oxygen Demand）
分别解释了 17.4% 和 14.5% 的变化，其余因子一共

解释了 45.1% 的变化。在贡献率较高的轴一上，与

物质组成分析相似，九污及二污上游采样点与变形

菌门和厚壁菌门等呈正相关，二污中下游采样点与

蓝细菌门呈正相关。变形菌门与盐度、总磷、COD
和 pH等因子呈正相关，与温度、总氮、氨氮等呈负

相关；蓝细菌门则相反，与温度、氧化还原电位呈正

相关，与 pH、硝态氮、总磷等呈负相关；厚壁菌门与

变形菌门相似，主要与盐度呈正相关，与温度呈负

相关；拟杆菌门和疣微菌门主要与总磷和 COD呈

正相关，与氨氮、总氮等呈负相关。
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  3    讨 论

  3.1    皂河微生物群落组成

变形菌门是皂河微生物群落的优势物种，也是

承担群落功能的关键物种，在北运河[15]、十五里河[16]

沉积物中也为优势物种，这表明皂河与这些河流的

生态环境具有相似特征。变形菌是城市污水的指

示细菌之一，在河流沉积物生态系统中发挥着重要

作用[17]，其中不同纲的菌种丰度在沉积物微生物的

研究中也是一项重要指标[18]：δ-变形菌纲主要生存

在厌氧环境中，其丰度随沉积物含氧量的升高而降

低，对沉积物的物质循环具有重要作用[19-20]；β-变形

菌纲主要生存在受污染的环境中，可以利用有机质

分解产生的营养物质，提高沉积物的固氮能力[21-22]；

γ-变形菌纲主要生存在湖泊海洋环境中，在沉积物

中参与厌氧氨氧化作用[23]。蓝细菌门具有一定耐高

温和耐原油的性质，适宜生存于营养物质含量较高

的水环境中[24-25]，这也解释了其在二污中下游样本

中丰度较高的原因是二污排放废水的磷含量较高。

拟杆菌门通常存在于人体肠道中，在河流沉积物中

对有机物的分解和发酵起着重要作用[26]，九污下游

区域存在居民区，含氨、粪便污染的生活废水排入

皂河中，可能是导致此处样本拟杆菌丰度较高的原

因。厚壁菌门常与人类活动有关，广泛分布于有机

和无机污染的建筑工地中[27]，在沉积物中对营养物

质有较强的分解作用，在二污上游 S9 中丰度较高的

原因可能是此处存在一定的水体富营养化。

  3.2    皂河微生物群落多样性及其功能

Alpha多样性指数分析结果表明，二污河段微

生物群落的 Chao 1 指数和 Shannon指数都显著低

于九污河段，即皂河流经二污河段后，沉积物微生

物群落的丰富度和多样性都显著减少。根据水质

指标结果，从 S1~S12，溶解氧从 15.1 mg/L下降到 6.7

mg/L（表 2），微生物群落生长繁殖所需求的氧气逐

渐减少，这可能是导致微生物群落丰富度和多样性

逐渐减少的原因，与 Li等 [28] 和池玉蕾等 [29] 的研究

结果相同，即溶解氧指数与微生物群落的丰富度和

多样性呈正相关。Chao 1 指数在二污中游处骤降，

可能是因为中游采样点距离排污口较近，此处河流

流速较快，水流量大，沉积物周围环境不稳定，难以

形成较为丰富的微生物群落，唐旖[30] 的研究也得到

了类似结果。城市排污也是河流微生物群落丰富

度快速下降的原因之一[31]，二污地处雁塔区，城市化

程度较高，每日需处理的城市污水量较大，这也导

致皂河微生物群落丰富度和多样性在二污河段出

现了显著减少。Beta多样性分析结果表明：二污中

游与上下游间微生物群落有显著差异，可能是中游

河段受二污和居民生活污水排放的影响，污染物不

断沉积到沉积物中，进而改变沉积物中微生物群落

的生存环境[32]，导致此河段微生物群落与上下游河

段的差异；而中游样本中营养元素含量迅速增加（总

磷从 0.02 mg/L增加到 2.28 mg/L、总氮从 1.73 mg/L

增加到 8.05 mg/L、硝态氮从 5.30 mg/L增加到 10.12

mg/L），促进蓝细菌的生长繁殖，也是此河段微生物

群落差异性的可能原因之一。功能单元分析与NMDS

分析结果相似，在菌落功能层面，二污中游也与上

下游间有显著差异，这表明在沉积物环境改变导致

的微生物群落结构改变的同时，群落功能也随之改

变。随机森林分析结果表明，引起群落差异的标志

物种衣原体和蓝细菌，主要都分布在二污中游样本

中，这也解释了二污中游与上下游间的显著差异。

二污上游与下游的显著功能都与微生物自身的生

物合成和代谢有关，是为了适应沉积物环境的改变，

而中游样本的显著功能为霍乱弧菌感染，这可能与

该河段附近医院的排放处理有关。医用废水往往

会通过污水处理厂处理后排放，然而传统的污水处

理厂并不能够有效地去除医用废水中的部分病菌

和污染物[33-34]，进而导致沉积物中微生物群落结构

和功能显著变化，这也可能是在此处 Chao 1 指数骤

降的原因之一。

表 1　显著影响微生物群落的环境因子的解释率
Tab. 1　Explained variation of the environmental variables

that significantly affected the microbial community

环境因子 解释率/% 贡献率 /% pseudo-F P

亚硝态氮 22.9 22.9 3.0 0.036

COD 14.5 14.5 2.1 0.124

总磷 8.0 8.0 1.2 0.320

温度 17.4 17.4 3.3 0.022

pH 8.1 8.1 1.7 0.184

总氮 3.7 3.7 0.7 0.578

溶解性总固体 3.2 3.2 0.6 0.680

氨氮 3.3 3.3 0.5 0.726

溶解氧 6.0 6.0 0.9 0.514

电导率 5.2 5.2 0.7 0.550

硝态氮 7.6 7.6 <0.1 1.000
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  3.3    皂河微生物群落对环境因子的响应

RDA分析结果表明，亚硝态氮（P = 0.036）和温

度（P = 0.022）的影响显著高于其他因子对皂河沉积

物微生物群落的影响，这与石大钧[35]、Wang等[36] 得

到的结果相同。亚硝态氮是硝化作用的中间产物，

与负责氨氧化作用的氨氧化细菌（AOA）和古菌

（AOB）的丰度有关[36]，其在 S8 中含量最高（0.23 mg/L）

的原因可能是该点环境导致的 AOA和 AOB丰富

度增加，从而促进了硝化作用的进行。温度是决定

河流微生物群落的一个指示性因素[37]，在本研究中

也是与微生物群落最显著相关的环境因子，本研究

采样时间为冬季，沉积物温度普遍高于上覆水温度，

这有利于微生物群落的生长。之后的研究可以在

不同季节下对比环境因子的影响，可进一步揭示微

生物群落对温度的响应。变形菌、拟杆菌、厚壁菌

等主要的菌落都与总磷呈正相关，表明总磷是驱动

皂河微生物群落的一个重要因子，磷是河流生物代

谢的重要驱动因素，易导致城市河流富营养化[38]，因

此，减少磷元素的排放，有益于皂河水生态系统的

健康。相比之下，微生物群落对浓度更高的硝态氮

的响应并不显著，这可能是由于皂河微生物群落对

硝态氮的富集具有一定抵抗能力[39]。关键物种对环

境因子的响应决定了微生物群落的变化情况[40]，二

污河段氮元素的增加，对与之呈负相关的关键物种

变形菌产生消极作用，因而导致该河段微生物群落

结构与功能发生显著变化。几乎所有九污河段的

采样点都与总磷呈正相关（S3 据排污口较近，受环

境因子的影响较为复杂），而二污河段的采样点都

与氮元素环境因子呈正相关。这可能是由污水处

理厂排放和不同河段沉积物中氮磷的二次释放等

过程共同影响导致的，其过程机制还需更进一步研

究，以确保更少地为皂河输入营养物质元素，提高

皂河微生物群落的丰富度和多样性。

  4    结 论

探究在污水处理厂排放废水的影响下皂河沉积

物微生物群落的结构、功能的变化及其对环境变化

的响应，对类似受污水处理厂排放影响的城市纳污

河流沉积物的研究具有一定借鉴意义。微生物群

落的丰富度和多样性都随着排放废水的汇入而逐

渐降低，群落结构的变化也导致了群落功能的变化，

受不同污水处理厂排放影响的不同河段沉积物的

群落对环境因子的响应也各不相同。综上，皂河沉

积物微生物群落通过调整群落组成结构以适应环

表 2　采样点水质理化特征
Tab. 2　Physical and chemical characteristics of water quality at sampling points

样品
电导率/
（S•m−1）

盐度/
10−6

总固体/
10−6

pH
氧化还

原电位/
mV

温度/
℃

浊度/
NTU

含量/（mg•L−1）

溶解氧 氨氮 悬浮物 硝态氮 总磷 总氮 COD
亚硝

态氮

S1 0.296   245  244  7.10 140    3.8 0.8 15.1 0.03   8.7   4.07 0.07   3.93 28.8 0.20

S2 0.512   255  259  7.04 164    4.3 3.0 15.4 0.32   9.6   5.97 0        4.43 52.1 0.20

S3 1.424   925  707  6.64 278  14.6 1.0   8.9 0.08   8.9   3.88 0        7.22 32.8 0.20

S4 1.565 1098  801  6.72 206  16.5 1.1   8.1 0.8   13.0   9.40 0.47 13.00 28.4 0.14

S5 1.595 1098  797  6.82 125  16.7 5.1   7.8 0.82 20.0   7.24 0.55 11.26 50.7 0.11

S6 0.550   804  612  6.59 181  16.5 3.6   7.7 0.66 14.5   9.18 0.49 13.07 28.5 0.13

S7 1.158   805  554  6.61 259  16.8 2.2   8.5 0.64 13.1   5.76 0.64   8.14 40.8 0.15

S8 1.103   787  533  6.67 303  16.1 2.2   6.7 0.38   7.2   5.24 0.90   1.87   9.3 0.23

S9 1.102   619  558  6.96 145  10.1 5.0   6.8 0.32   6.8   5.30 0.02   1.73 11.5 0.22

S10 1.025   621  528  6.90 150  10.6 3.4   7.0 0.28 10.6 10.12 2.28   8.05 25.7 0.05

S11 1.073   653  571  6.77 149  10.4 1.9   7.8 0.28   7.1 10.69 0.17 12.20 18.1 0.04

S12 1.068   655  563  6.53 154  10.8 3.3   6.7 0.31 13.4   9.85 0.15   7.75 15.1 0.03
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境变化，导致群落丰度、多样性和功能发生改变，在

河流水生生态系统中发挥着物质转化和水体净化

的功能，进而减缓污水处理厂污染对皂河水生生态

系统的影响。今后的研究应在季节性对比的同时，

监测废水中可能存在的新污染物（药物与个人护理

产品等）以更全面地评估城市纳污河流生态系统对

污水处理厂排放的响应。
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Abstract: Wastewater  discharged  from  sewage  treatment  plants  (STPs)  may  affect  the  structure  and  function  of
microbial communities in the sediment of receiving water body. The response of sediment microbial community in
Zao  River  (Xi ′an,  China)  to  STPs  discharge  was  investigated  by  16S  rRNA  sequencing  technology  and
bioinformatic  analysis.  The  results  revealed  that  Proteobacteria  ,  Cyanobacteria  ,  Bacteroides  ,  Firmicutes  ,
Actinobacteria , Chloroflexi and Acidobacteria were the dominant communities in the sediments of Zao River. The
obtained  sparse  curve  and  species  accumulation  curve  indicated  that  the  sequencing  depth  and  the  number  of
samples  were  enough  to  reflect  the  changes  in  microbial  community  richness.  The  richness  and  diversity  of  Zao
River community decreased gradually with the inflow of sewage. The difference in microbial community structure
between the reaches near the 2nd STP sewage outlet and other river reaches was significant with the marker species
being  chlamydia  .  Furthermore,  the  metabolic  pathways  enriched  in  the  up-middle-down  reaches  of  the  2nd  STP
sewage  outlet  were  photosynthesis  in  energy  metabolism (ko00196),  bibrio  cholerae  infection  (ko05110),  and  the
biosynthesis  of secondary bile acids (ko00121),  respectively.  In general,  nitrite  nitrogen and temperature were the
most  significant  environmental  factors,  accounting  for  40.3%  of  the  changes  in  the  whole  community.
Proteobacteria  was  positively  correlated  with  salinity,  total  phosphorus,  COD,  and  pH,  and  negatively  correlated
with temperature, total nitrogen and ammonia-nitrogen. Likewise, cyanobacteria was primarily positively correlated
with temperature and redox potential, and negatively correlated with pH, nitrate-nitrogen, and total phosphorus. In
particular,  the  microbial  communities  near  2nd  and  9th  STP  sewage  outlets  were  determined  by  phosphorus  and
nitrogen levels, respectively. In conclusion, the altered microbial community structure in the sediments of sewage-
receiving rivers can reflect the fluctuation in river water quality and the health of aquatic ecosystems influenced by
sewage discharge.
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　　The  results  showed  that  there  was  a  significant  correlation  between  groundwater  level  and  river  stage.  The
partial  correlation  coefficients  of  Songhuajiang  River  and  Wusulijiang  River  were  0.88  and  0.511,  respectively,
which showed the correlation between the groundwater level of Jianshe street groundwater level observation station
and the river stage of Songhuajiang River was closer than that of Haiqing groundwater level observation station and
the  river  stage  of  Wusulijiang  River.  There  were  temporal  and  spatial  differences  in  the  lag  level  of  groundwater
level  to  precipitation  near  the  Songhuajiang  River  and  Wusulijiang  River  in  the  study  area,  and  the  lag  time  of
groundwater  level  to  precipitation  near  Songhuajiang  River  and  Wusulijiang  River  was  21.65  d  and  2.17  d,
respectively.  In  addition,  the  dynamic variations  of  groundwater  level  and river  stage  showed that  the  river  water
was generally recharged by groundwater from 2007 to 2016.
　　Combined with the results of partial correlation analysis and the dynamic variations of groundwater level and
river stage over the years, the river stage significantly affected the response of groundwater level near the river to
precipitation, and the correlation between the river stage of Songhuajiang River and the nearby groundwater level
was closer. The interaction between the river water in Songhuajiang River and the nearby groundwater was stronger
than that in Wusulijiang River and the nearby groundwater, which showed that the river stage in Songhuajiang River
had a  greater  impact  on the response relationship between groundwater  level  and precipitation,  so  the  lag time of
adjacent groundwater level in Songhuajiang River to precipitation was longer. The results show that the conversion
among precipitation, groundwater and river water has an important effect on the variation of groundwater level, and
the river stage plays an important role in the response of groundwater level to precipitation in this area.
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