
Advances in Geosciences 地球科学前沿, 2025, 15(3), 281-292 
Published Online March 2025 in Hans. https://www.hanspub.org/journal/ag 
https://doi.org/10.12677/ag.2025.153029   

文章引用: 周宇鹏, 蔡奕, 周念清, 杜喜玲, 李娜, 邢婧文. 河流潜流带控氮微生物特性及影响因素研究进展[J]. 地球

科学前沿, 2025, 15(3): 281-292. DOI: 10.12677/ag.2025.153029 

 
 

河流潜流带控氮微生物特性及影响因素 
研究进展 

周宇鹏1，蔡  奕1,2*，周念清1，杜喜玲3，李  娜4，邢婧文1 
1同济大学土木工程学院，上海 
2同济大学长江水环境教育部重点实验室，上海 
3同济大学生命科学与技术学院，上海 
4湖南省水利水电科学研究院，湖南 长沙 
 
收稿日期：2025年1月27日；录用日期：2025年3月4日；发布日期：2025年3月13日 

 
 

 
摘  要 

作为河流生态系统的水陆过渡带，河流潜流带水体交换极其频繁，持续不断的溶质输移为其内部微生物

群落提供了适宜的生存环境。数量庞大、种类繁多的微生物在此区域生存和繁衍，其介导的氮、磷、碳

等物质循环对河流生态健康具有重要调控作用。本文系统归纳和总结了潜流带控氮微生物的组成与功能、

识别与表征的方法，分析了潜流带控氮微生物时空差异，探讨了影响潜流带控氮微生物生长和活性的主

要因素。针对现有研究存在的不足，今后需重点加强潜流带控氮微生物实时监测系统构建、微生物特性

与潜流带土–水–环–生多因子的关系量化、潜流带微生物群落对介导氮素转化贡献定量评估等方面的

研究。 
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Abstract 
As a transitional zone between water and land in river ecosystems, the water exchange in the 
hyporheic zone of a river is extremely frequent, and the continuous solute transport provides a suit-
able living environment for its internal microbial community. The large number and diverse types 
of microorganisms survive and reproduce in the zone, and the nitrogen, phosphorus, carbon and 
other material cycles mediated by them play an important regulatory role in the ecological health 
of a river. This article systematically summarizes the composition and function, identification and 
characterization methods of microorganisms controlling nitrogen cycle in the hyporheic zone of a 
river, analyzes their spatiotemporal differences, and discusses the main factors affecting their 
growth and activity. In response to the shortcomings of existing research, it is necessary to focus on 
strengthening research concerning the construction of a real-time monitoring system for microor-
ganisms controlling nitrogen cycle in the hyporheic zone, the quantitative analysis of relationship 
between microbial characteristics and multiple factors related to soil, water, environment and bi-
ology in the hyporheic zone, and the quantitative evaluation of the contribution of microbial com-
munities in the hyporheic zone to mediating nitrogen transformation in the future. 
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1. 引言 

河流潜流带是河床以下并延伸至岸滩区水分饱和的沉积物含水层，其内部环境复杂多变，地表水和

地下水在此区域发生转化，具有高度的动态性和随机性。潜流带发生水体交换、溶质运移和能量传递，

为微生物群落提供生境[1]，并伴随着强烈的生物地球化学作用，调控 C、N、P 等生命元素的循环[2]-[4]。
因此，研究潜流交换带微生物特性对维系河流生态系统健康具有重要意义[5]。 

随着微生物生态学的发展和对氮循环认识的不断深入，针对潜流带控氮微生物的研究越来越受到关

注，其中涉及到生物固氮、氨氧化、硝化、反硝化等多个生物化学反应[6]。不同种类的微生物对潜流带

氮素转化模式存在较大的差异性，且受到环境因子的影响。不同价态的氮素在潜流带相互转化，驱动着

氮素在沉积物地下水中赋存形态发生时空演变[7]。 
本文系统总结了潜流带控氮微生物的组成与功能、表征指标和检测方法，分析了微生物特性的时空

分布差异及其影响因子。针对现有研究存在的不足，提出了未来研究的发展方向，为河流生态系统保护

提供参考。 

Open Access

https://doi.org/10.12677/ag.2025.153029
http://creativecommons.org/licenses/by/4.0/


周宇鹏 等 
 

 

DOI: 10.12677/ag.2025.153029 283 地球科学前沿 
 

2. 潜流带控氮微生物的组成与功能 

2.1. 控氮微生物的组成 

河流潜流带微生物种类繁杂、数量众多，且代谢与遗传方式也存在差异[8]。参与潜流带氮素转化的

微生物主要包括固氮、氨化、硝化、反硝化、厌氧氨氧化等菌种[9]。其中，固氮菌有根瘤菌、假单胞菌、

双歧菌、蓝藻、梭菌等，且大多偏向于在微氧或厌氧环境下进行固氮。氨化菌包括厌氧条件下的腐败梭

菌和酵母菌等以及好氧环境中的大肠杆菌和荧光假单胞菌等[10]。硝化菌包括氨氧化、亚硝酸盐氧化和完

全硝化细菌，具体菌种有亚硝酸盐氧化菌、亚硝酸盐球菌、硝化球菌、硝化古菌等[11]。反硝化菌主要为

异养兼厌氧性细菌，一般属于变形菌门、厚壁菌门、放线菌门、拟杆菌门等门类[12]，如假单胞菌、硫酸

杆菌、赫利杆菌、硝酸还原菌、亚硝酸杆菌等[13]。厌氧氨氧化细菌为自养型微生物，一般不需要有机碳

输入，属于浮霉菌目，厌氧氨氧化菌科，如布罗卡迪亚种、丙酸厌氧氨氧化球种、索罗金尼氏种等[14]。
主要的控氮作用及典型菌种形态见图 1，不同的菌种在氮循环过程中具有不同的作用和功能。 

 

 
Figure 1. Morphology of typical microorganisms controlling nitrogen cycle 
图 1. 典型控氮微生物菌种形态 

2.2. 微生物介导下的氮循环 

在河流潜流带中，微生物介导的氮循环包括固氮、氨化、氨同化、硝化、反硝化、厌氧氨氧化等生化

过程[15]，对生态系统健康起到重要作用。 
生物固氮是根瘤菌、蓝藻等菌类通过 nif 基因调控固氮酶合成，将大气中的 N2 还原成氨氮(NH3-N)或

有机氮化合物的过程[16] [17]，河流系统中生物固氮作用主要发生在潜流带植物根系周围的根际区域[18]。
氨化作用是异养型微生物通过 ure 基因编码尿素酶，从而破坏蛋白质的肽键，将氨基酸脱氨基生成氨的

过程[19] [20]，一般发生在含氧量较高的浅层土壤和植物根系区域上端。氨同化是微生物或植物吸收 NH3-
N 并在 gdhA 等基因作用下将其转化为维持自身能量代谢的有机氮分子的过程[21] [22]。该作用在河流潜

流带中主要发生在好氧或微氧区，特别是植物根际区域及植被层下方潜水层。硝化作用通常可分为 amo、
hao 基因主导的亚硝化作用和 nxr 基因主导的硝化作用 2 个阶段，将氨转化为 2NO−、 3NO−。在氨被氧化

的同时，CO2 作为碳源被合成有机物[23]。参与硝化作用的细菌大多为自养型，反应需要氧的参与，潜流

带中通常发生在上部土壤层中及近岸溶解氧含量较高区域。反硝化作用在硝酸还原酶和亚硝酸还原酶催

化下发生系列还原反应，受参与基因(Nir、Nor、nosZ)的影响，还原产物主要以 NO、N2O、N2 等形式存
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在[24] [25]。反硝化微生物在潜流带中主要发生于河床和岸滩潜流带底部。在厌氧环境下，氨氧化细菌通

过亚硝酸盐还原酶、联氨合成酶和联氨氧化酶催化等反应将氨氧化释放出 N2，hzs 基因起到了关键的酶

编码作用[26]。厌氧氨氧化作用在潜流带通常发生于缺氧的深层区域。微生物介导氮循环过程及其功能基

因见图 2。可以看出，功能基因对氮素迁移转化过程及其产物具有重要影响，但它们如何调控潜流带氮循

环过程仍不清楚。因此，需要结合功能基因组学探究微生物群落对潜流带氮素迁移转化的贡献。 
 

 
Figure 2. Microbial-mediated biochemical processes and functional genes for nitrogen cycle 
图 2. 微生物介导氮循环的生化作用与功能基因 

3. 潜流带控氮微生物识别与表征 

为了研究微生物的功能，首先需要采用多种手段对微生物的类型和群落结构进行精准检测，并进行

表征和量化，以便更好地开展潜流带氮循环过程及迁移转化机制的研究。 

3.1. 微生物识别与表征指标 

潜流带控氮微生物主要通过形态(细胞形态、菌落形态、细胞排列方式、染色体特征)、生理生化指标

(代谢产物、生长条件、营养需求、发酵和呼吸特征)、分子学生物指标(核酸序列、基因组分析、多位点序

列分型)来识别[27]。微生物丰度通常是指在一定环境样本中某一特定微生物的绝对数量或相对数量，可

用于识别微生物群落中的优势菌种[28]。微生物多样性是衡量一个生态系统中微生物群落复杂性和健康

状态的重要指标，可通过 α多样性(Chao1 指数、Shannon 指数和 Simpson 指数)、β多样性(Bray-Curtis 指
数)来表征[29]。其中，α多样性是用于衡量单个样品中物种多样性指标，β多样性是用于衡量不同样品之

间物种组成差异指标。这些指标的检测不仅有利于认识和理解潜流带微生物群落的丰富度、复杂性及多

样性等基本信息，也为不同微生物的识别和计量提供了重要的依据。 

3.2. 微生物检测方法 

目前，对微生物检测的方法与手段很多，如培养分离法、基于序列分析的分子生物学方法以及基于

组学的高通量技术等，这些方法与手段在环境、医学、食品、生态等领域都得到了广泛应用[30]。 
培养分离法通过将样品分离于特定培养基上，培养并计数形成的菌落，从而估算出微生物的数量。

该方法只适用于已知培养条件下的微生物，而在获取大量未被认知的微生物多样性方面存在局限性[31]。
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PCR 法是基于序列分析的分子生物学法，利用实时定量 PCR (qPCR)和定性 PCR 等技术扩增 DNA 片段

(如 16S rRNA 基因片段)，再通过检测 PCR 产物来定量获得微生物 DNA 数量，在不需要培养的情况下可

测定微生物丰度[32]。基于序列分析的荧光原位杂交法使用荧光标记的核酸探针与微生物 DNA 的特定序

列杂交，通过荧光显微镜观察和计数微生物[33]，只适用于特定微生物种群的检测和定量，且灵敏度低，

难检测低丰度物种。基于序列分析与组学的高通量测序法(HTS)是通过高通量测序技术，如 16S rRNA 基

因测序、全基因组测序等，对微生物群落中的 DNA 进行测序分析，获取微生物的组成和丰度[34]。为了

解决稀有分类群测序难的问题，Wills 等改进了对多样性微生物群落物种丰富度变化的检测方法，提出了

新的分层模型[35]。基于组学的流式细胞术是将样品中的微生物做荧光标记，通过流式细胞仪测定荧光信

号来定量微生物数量。该技术可高通量、快速地检测微生物丰度和细胞特性，但对标记依赖性强，前处

理复杂，费用高[36]。基于组学的磷脂脂肪酸谱图分析法(PLFA)常被用于研究复杂群落中微生物的多样性

和结构，但无法分辨物种，易受环境干扰[37]。可见，目前的检测方法在微生物识别与表征方面均存在一

定的局限性，且主要用于试验室检测。根据河流潜流带微生物群落的复杂性和结构特点，需要采用更加

先进的技术和手段开展控氮微生物野外长期监测研究。 

4. 潜流带控氮微生物时空差异 

4.1. 动态变化特性 

潜流带中参与氮循环的微生物活性在时间尺度上存在显著的差异性[38]，具有短期波动、季节性变化

以及长期演变的规律。 
短期波动在沿海地区感潮河流表现比较突出，微生物群落会对涨落潮做出快速响应和适应性调整

[39]。在涨潮期间，潜流带地下水位上升、水流加快，水中溶解氧增加的同时还将输入外源微生物和营养

盐，促进了硝化细菌等好氧微生物的生长[40]，使硝化作用增强。落潮期间，潜流带部分饱水区逐渐被疏

干，溶解氧含量降低，反硝化细菌更加活跃[41] [42]。伴随着营养盐的输入/输出，控氮微生物生存环境也

在发生改变，微生物优势种群及其活性会随之发生变化[20] [43]，进而影响氮的迁移转化效率。 
季节性变化主要表现为旱季、雨季对潜流带微生物生长和代谢的影响[44]，微生物群落结构和优势菌

种在旱季和雨季存在显著的差异性[45]。雨季降雨量增加有利于将更多氮磷碳等组分和溶解氧带入潜流

带中，促进硝化微生物的生长和繁殖[46]。旱季降水量减少，地下水补给河水，潜流带地下水位降低，处

于低溶解氧环境，反硝化细菌和部分固氮微生物将占主导地位。 
长期演变过程中通常涉及微生物种群演替、基因流动和生态位变迁[47]。研究表明，全球气候变暖会

导致潜流带控氮微生物的代谢率增加，氮循环过程加速[48]；干旱频率增加会导致潜流带水分减少，反硝

化细菌增多，促进脱氮作用进行。 

4.2. 空间异质性 

潜流带控氮微生物的群落结构和功能往往受地质条件、水动力环境等影响，在空间格局上呈现出显

著的差异性[49] [50]。含水层的渗透性会影响水流路径和渗流速度，进而影响微生物的分布。地下水中溶

解氧浓度、有机碳含量和无机氮赋存形态等存在空间差异[51] [52]，也决定了潜流带控氮微生物的空间分

布特征。 
潜流带微生物群落结构在纵向、横向和垂向上均呈现出一定空间异质性。在纵向上，上游区域地下

水流速相对较快，溶解氧含量较高，无机氮浓度较低，好氧微生物活性较强，硝化作用占主导地位。而

下游区域有利于厌氧微生物的繁衍[53]，反硝化作用和厌氧氨氧化作用占据主导。在横向维度上，伴随潜

流交换作用的进行，近岸溶解氧和有机碳浓度相对较高[54]，有利于好氧微生物群落生长，而在远岸区则
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更有利于厌氧微生物群落繁衍。在垂向上，潜流带表层区域通常是好氧环境，硝化作用强烈；随着深度

增加，逐渐转变为厌氧环境，反硝化作用、厌氧氨氧化作用增强[55]，成为潜流带脱氮的关键区域。 
从上述的研究可以看出，潜流带控氮微生物群落结构和生长活性等特性呈现出明显的时空差异性。

然而，受采样技术和条件的限制，目前对潜流带微生物特性的动态过程和空间分布的研究和认识还很有

限。因此，需要结合传感技术构建潜流带控氮微生物动态监测网络，开展高分辨率原位实时监测，以揭

示潜流带微生物时空分布规律。 

5. 潜流带控氮微生物特性影响因素分析 

潜流带控氮微生物的丰度、群落结构及其介导的氮循环过程受多种影响因子的调控，主要包括水文

条件、沉积物理化性质、环境及生物影响因子等方面。 

5.1. 水文条件 

水文条件包括流速、流态、水体交换频次等。这些因素通过影响微生物生长环境、物质运移和能量

交换，调控微生物的代谢活动和氮循环过程[56]。适宜的水流速度能促进溶解氧和营养物质供应，有利于

微生物的生长与代谢；而流速偏大会导致微生物在基质上的附着能力下降[57]，影响微生物繁衍。潜流带

水流形态对营养物质的输送和微生物分布有着重要影响[58]。近岸区横向水体交换给潜流带输入了大量

的生化反应底物，微生物丰度高，生物地球化学反应强烈。随着深度增加，反应速率呈指数级递减[59]。
河床垂向潜流运动分为下行流和上行流。其中，下行流为潜流带中微生物提供了大量有机质与溶解氧[60]，
硝化作用相对强烈。相反，上行流将含有还原物质且溶解氧含量低的地下水带入潜流带，形成厌氧或低

氧环境[61]，利于反硝化作用的进行。然而，在有机碳、硝氮含量较为充足时，即使在好氧环境下反硝化

作用仍然比较活跃[62]。此外，频繁的水体交换可以促进溶质输送，确保微生物氮源和其他养分供给，有

助于将微生物产生的代谢产物带出其栖息环境，但水体交换过于频繁可能会造成冲淤[63]，导致微生物生

境的不稳定，从而影响其生长和代谢活动。 

5.2. 沉积物理化性质 

潜流带沉积的孔隙度、渗透性、有机质含量等物理化性质会通过改变微生物生境空间和资源获取方

式影响控氮微生物的丰度和群落结构以及氮循环过程[57]。控氮微生物生活空间与孔隙大小有关，影响其

生长繁衍，潜流带沉积物孔隙度影响水流渗透性、溶质扩散速率及氧化还原条件，显著影响控氮微生物

分布与代谢活动。大孔隙有助于溶解氧和营养物质的扩散，支持硝化和反硝化微生物共存，而微小孔隙

则易形成缺氧环境，反硝化作用增强。孔隙度影响微生物生物膜的形成与稳定性[64]，调节氮循环的效率

与路径。渗透系数大能促进氧气和营养物质输送[51]，有利于硝化反应，低渗透系数下更适合形成厌氧环

境，增强反硝化过程。有机质是控氮微生物 N、P、C 等营养物质的重要来源[65]，通过影响沉积物颗粒

表面附着能力和氧化还原条件，进一步调控微生物的分布。 

5.3. 环境影响因子 

环境影响因子包括温度、pH、氧化还原电位(Eh)、溶解氧等[66]，会改变生物地球化学反应条件和微

生物的活性，进而影响氮循环的过程。 
溶解氧和溶解有机碳是影响微生物介导氮素生化反应类型和进程的重要控制因素[67] [68]。随着溶解

氧的降低，以硝化作用为主的生化反应会转变为以反硝化作用为主，可通过建立溶解氧消耗量与河水滞

留时间之间的量化关系对这两类反应进行动态识别[69]。地下水中氮的反硝化速率随着含氧量升高而下

降[70]，含氧量在控制反硝化速率方面起着重要作用。此外，反硝化细菌酶在 25℃~35℃范围内活性高
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[71]，反硝化反应速率快，氮去除效率也相对更高。当 Eh 在 100~350 mV 范围内，反硝化速率随着 Eh 的

增大而减小[72]。异养反硝化菌在 pH 值为 5.5~8.0 时，反硝化速率相对较高，而在小于 5.0 的弱酸性环境

中则会抑制反硝化作用的进行[73]。 

5.4. 生物因子 

生物因子影响包括微生物之间互利共生、竞争、捕食等相互作用、动物活动以及植物生长，通过直

接或间接方式改变微生物种群结构和代谢功能[15]，影响氮循环过程。 
不同微生物群落通过相互作用实现了氮的转化。Allison 等讨论了微生物群落的抗逆性、恢复力和冗

余性[74]，解释了微生物多样性和相互作用对氮素循环的影响。硝化和反硝化微生物在氮和氧的资源上存

在竞争，影响氮的去除效率。在潜流带中，异养细菌利用有机碳代谢，导致反硝化微生物面临碳源竞争，

进而影响反硝化作用进程。此外，某些捕食性细菌(如 Bdellovibrio、Micavibrio 等)通过直接摄取其他细菌

来获取营养(见图 3)，影响目标微生物的群落结构和丰度[75]，进一步影响氮循环过程。 
 

 
Figure 3. Predation patterns of bacteria: (a) Bdellovibrio, (b) Micavibrio [76] [77] 
图 3. 细菌的捕食模式：(a) Bdellovibrio 细菌，(b) Micavibrio 细菌[76] [77] 
 
潜流带中动物，尤其是土壤生物，通过改变栖息环境和营养循环间接影响控氮微生物。土壤生物(如

蚯蚓、线虫等底栖动物)可通过打洞、移动等活动增加土壤的孔隙率和通气性[78]，从而增强氧气在基质

中的扩散。动物的扰动可将有机物质重新分布，影响微生物的栖息环境。动物的排泄物富含氮、磷和碳

等营养物质，可为微生物提供额外的营养源[79]，促进微生物的代谢活动。一些微生物通过固氮作用为植

物提供氮素，而植物则通过根系分泌物为其生长提供有机碳源，两者形成共生关系[80]。植物群落可以通

过改变土壤理化性质来影响参与氮循环的微生物活性[81]，植物–微生物相互作用对氮循环过程具有重

要的影响。 
综上所述，潜流带控氮微生物特性受水文条件、沉积物理化性质、环境因子、生物因子等共同影响。

目前，大多数相关研究仅针对微生物特性与单一因子关系进行探讨，难以理解微生物群落演替驱动机制。

需要开展潜流带水、土、环、生等多因子联合监测，并在此基础上结合 AI 技术构建微生物特性与多因子

的量化关系，以揭示潜流带微生物群落对环境变化的适应策略。 

6. 结论与展望 

潜流带微生物种类繁多且群落结构复杂，对潜流交换过程中氮循环及迁移转化具有重要作用。近年
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来，高通量测序、荧光原位杂交分析等技术已被广泛应用于微生物特性参数的量化研究，在此基础上潜

流带控氮微生物的分布规律和影响因子研究也取得了许多重要成果。然而，由于潜流带环境复杂多变，

微生物群落对环境变化极为敏感，其介导的氮循环过程也会随之做出响应。为此，需要在现有基础上持

续深化理论研究，拓展研究思路，提出更具可操作性的解决方案。未来可重点关注以下方向： 
1) 潜流带控氮微生物实时监测系统构建。尽管目前很多检测技术可获取样品中微生物群落多样性和

丰度等信息，但受取样频次和点位的影响，研究主要依赖间歇性取样，难以揭示微生物演替的动态过程。

因此，未来可结合微流控、光学生物传感和单细胞测序等先进技术，构建原位、实时、高精度监测系统，

并通过布设微生物群落特性动态监测网，以获取准确、连续的微生物特性时空数据。 
2) 微生物特性与潜流带土–水–环–生多因子的关系量化。受沉积物性质、水文条件及环境因子等

共同作用，潜流带控氮微生物具有显著的时空差异特征。目前，相关研究主要集中在微生物特性与单一

因子之间的关系，难以探究微生物变化的驱动机制。今后可考虑借助机器学习、深度学习等人工智能技

术建立微生物特性与潜流带土–水–环–生多因子的量化关系，从系统视角解析微生物群落对潜流带环

境变化的适应策略，并进一步探讨其与各因子的耦合作用机制。 
3) 潜流带微生物群落对介导氮素转化贡献的定量评估。结合微生物群落宏基因组、宏转录组数据，

解析关键功能基因的表达模式，融合氮素流动模型，构建潜流带微生物介导氮素循环的动力学模型，探

讨微生物群落组与三氮(氨氮、硝氮、亚硝氮)转化速率的作用关系，评估微生物群落在氮循环中的贡献，

揭示变环境条件下微生物群落演替及其对潜流带氮源汇功能的影响。 
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