
Water Pollution and Treatment 水污染及处理, 2025, 13(3), 65-77 
Published Online July 2025 in Hans. https://www.hanspub.org/journal/wpt 
https://doi.org/10.12677/wpt.2025.133009  

文章引用: 陈欣怡, 刘禾培, 耿向永, 蒋永梅, 刘汉燚, 刘高洁, 陈春坛, 秦书丹. 无动力农村生活污水处理装置中细

菌群落组成及多样性的研究[J]. 水污染及处理, 2025, 13(3): 65-77. DOI: 10.12677/wpt.2025.133009 

 
 

无动力农村生活污水处理装置中细菌群落组成
及多样性的研究 

陈欣怡1，刘禾培2，耿向永2，蒋永梅1,3，刘汉燚1,3，刘高洁1,3，陈春坛1,3，秦书丹2* 
1四川文理学院化学化工学院，四川 达州 
2达州市生态环境科学研究院，四川 达州 
3四川文理学院乡村低成本环境治理技术四川省高校重点实验室，四川 达州 
 
收稿日期：2025年6月14日；录用日期：2025年7月7日；发布日期：2025年7月14日 

 
 

 
摘  要 

无动力污水处理装置对小水量的农村污水处理具有广阔的发展前景，而栖息其中的微生物的种类和结构

决定着污水处理效果。为研究无动力农村生活污水处理装置中微生物分布格局，在不同的时间分别采集

装置上层(距进水口0.3 m)和下层(距底部0.1 m)的样品，采用高通量测序技术分析样品中微生物的群落

结构，并采样统计分析方法对数据进行处理。结果表明，无动力装置对污水中的CODCr、NH3-N、TN、TP
去除率分别为76.63%、82.56%、39.95%、17.41%，无动力农村生活污水装置中主要的细菌门为变形

菌门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteriota)、厚壁菌门(Firmicutes)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、
绿弯菌门(Chloroflexi)、酸杆菌门(Acidobacteriota)，其中，变形菌门(Proteobacteria)和拟杆菌门

(Bacteroidetes)对污水脱氮除磷起主要作用，其相对丰度分别为27.50%~90.96%和0.30%~15.95%。

属水平上，除S1和X1外，其余水体中优势菌为norank_f__Rhodanobacteraceae、Castellaniella、红细菌

属(Rhodanobacter)、Acidocella及分枝杆菌属(Mycobacterium)。其中第二次下层样品中(X2)微生物组

成简单，主要由变形菌门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteriota)组成。综上，无动力污水处理

装置中微生物种类丰富，有利于农村生活污水的处置。 
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Abstract 
The non-powered wastewater treatment device holds broad development prospects for small-scale ru-
ral wastewater treatment, and the types and structure of microorganisms inhabiting it determine the 
treatment efficiency. To investigate the microbial distribution patterns in non-powered rural domestic 
wastewater treatment systems, samples were collected from the upper layer (0.3 m from the inlet) and 
lower layer (0.1 m from the bottom) of the device at different time points. High-throughput sequencing 
technology was employed to analyze the microbial community structure in the samples, followed by 
statistical analysis methods to process the experimental data. The experimental results demonstrate 
that the non-powered system achieved removal efficiencies of 76.63% for CODCr, 82.56% for NH3-N, 
39.95% for TN, and 17.41% for TP in wastewater treatment. Microbial community analysis identified 
Proteobacteria, Actinobacteriota, Firmicutes, Bacteroidetes, Chloroflexi, and Acidobacteriota as the dom-
inant bacterial phyla in the non-powered rural domestic wastewater treatment system. Among these, 
Proteobacteria and Bacteroidetes were primarily responsible for nitrogen and phosphorus removal, 
with their relative abundances ranging from 27.50% to 90.96% and 0.30% to 15.95%, respectively. At 
the genus level, the dominant taxa across all water samples (excluding S1 and X1) included nor-
ank_f__Rhodanobacteraceae, Castellaniella, Rhodanobacter, Acidocella, and Mycobacterium. Notably, the 
microbial composition in the second lower-layer sample (X2) exhibited significantly reduced diversity, 
dominated exclusively by Proteobacteria and Actinobacteriota. In conclusion, the non-powered 
wastewater treatment system demonstrates rich microbial diversity, which significantly enhances the 
treatment efficiency of rural domestic sewage. 
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1. 引言 

农村生活污水是农村居民在日常生产生活中产生的污水，其来源较为广泛[1]，是我国农村污染物的重要

来源[2]。近年来，随着农村经济的快速发展和城镇化的推进，农村生活污水排放量持续增加，不仅污染水体

和土壤，而且严重危害人体健康[3] [4]。为实现我国乡村振兴战略，提升农村人居生态环境，农村生活污水

处理需要亟待解决。目前，我国农村生活污水治理率仅为 31%，治理水平较低[5]，提高生活污水处理水平至

关重要。由于农村生活污水面源分布广，不能直接采用城镇污水处理技术，需要因地制宜建立适合当地的农

村污水处理技术[6] [7]。基于此，研发一套集低成本、低能耗、高效率、收集方便等优点为一体的农村生活
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污水处理设备对加快建设美丽乡村非常重要。无动力生活污水处理系统的运行无需其他动力，可对农村分散

式生活污水进行处理，维护管理简单，适宜具有自然坡度且有丰富土地资源的村庄，无动力处理技术能更好

地适应农村生活污水处理[8]。因此，本研究通过构建三层过滤装置，探究不同处理时间对农村生活污水处理

后装置中的微生物群落结构和多样性分析，旨在为该地区生活农村生活污水处理方法提供新思路和新方法。 

2. 材料与方法 

2.1. 试验设计 

无动力污水处理装置图和示意图见图 1。该无动力装置共分为上、中、下三层，其中上下层填充玄武

岩棉，中层填充富氧球，其农村生活污水中 CODCr、NH3-N、TN、TP 的浓度分别为 103.1~185.1 mg/L、
4.58~10.58 mg/L、15.32~26.66 mg/L、0.913~1.564 mg/L，为研究无动力污水处理装置中微生物群落分布，

分别在 2024 年 5 月、6 月上旬、6 月下旬、7 上旬采样，采集装置中上层(距进水口 0.3 m)、下层(距底部

0.1 m)两层中的玄武岩棉中微生物作为研究对象，每个点位采集三个样品，迅速装入 10 mL 离心管，迅速

带回实验室置于−75℃冰箱保存，并送至上海美吉生物公司测样。 
 

 
Figure 1. Schematic and actual view of the non-powered wastewater treatment system 
图 1. 无动力污水处理装置示意图及实物图 

2.2. DNA 提取和 PCR 扩增 

采用 Power Soil DNA Isolation Kit 试剂盒(MOBIO，美国)提取 DNA 后用引物 V3-V4 可变区 27F/1492R 
(5'-AGRGTTYGATYMTGGCTCAG-3'/5'-RGYTACCTTGTTACGACTT-3')进行 PCR 扩增，并进行 16SrDNA
测序。微生物组测序依托上海美吉生物医药科技有限公司完成。 

2.3. 数据处理与分析 

基于公司处理的原始实验数据，进行群落多样性分析和群落组成分析。群落多样性分析是 Alpha 多样性

分析，包括多样性指数和指数组间差异检验，多样性指数分析主要通过多个多样性指数来评估环境样本中微

生物群落的丰富度和多样性等信息，并通过组间差异检验探究如对照组和处理组 α多样性指数的差异性。常

用的度量标准有 Chao、Shannon、Ace、Simpson、Coverage；指数组间差异检验是指通过 α多样性指数分析

可以得到群落中物种的丰富度、多样性和覆盖度等信息，运用组间差异检验方法，检测每两组及以上之间的

Alpha 多样性指数值是否具有显著性差异。群落组成分析是进行物种 Venn 图分析以及绘制群落 Bar 图，其
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中 Venn 图分析是统计多组或多个样本中所共有和独有的物种(如 ASV)数目，可用来发现不同环境样本组中

的独有物种，可作为寻找对照组与处理组微生物 biomarker 的方式之一；根据群落 Bar 图，可以直观呈现两

方面信息：(1) 各样本在某一分类学水平上含有何种微生物；(2) 样本中各微生物的相对丰度(所占比重)。 

3. 结果与讨论 

3.1. 无动力装置对污水的处理效果 

根据秦书丹等发表的基于无动力污水处理装置的生活污水处理效果研究[9]，本无动力污水处理装置

的 CODCr进水浓度在 103.1~185.1 mg/L 之间，平均进水浓度为 133.4 mg/L，出水浓度在 10.54~56.86 mg/L
之间，平均出水浓度为 31.04 mg/L，对 CODCr的去除率达到 76.63%；NH3-N 进水浓度在 4.58～10.58 mg/L
之间，平均进水浓度为 8.35 mg/L，出水浓度在 0.99~2.32 mg/L 之间，平均出水浓度为 1.46 mg/L，对 NH3-
N 的去除率达到 82.56%；TN 进水浓度在 15.32~26.66 mg/L 之间，平均进水浓度为 20.80 mg/L，出水浓

度在 5.53~19.87mg/L 之间，平均出水浓度为 12.49 mg/L，对 TN 的去除率达到 39.95%；TP 进水浓度在

0.913~1.564 mg/L 之间，平均进水浓度为 1.258 mg/L，出水浓度在 0.727~1.314 mg/L 之间，平均进水浓度

为 1.042 mg/L，对 TP 的去除率达到 17.41%。其出水水质均满足《农村生活污水处理设施水污染物排放

标准》DB51/2626-2019 中的一级标准，这表明无动力污水处理装置对农村污水的处理效果较理想。 

3.2. 不同样品微生物群落多样性分析 

Table 1. Mean values of microbiota α-diversity indices 
表 1. 微生物群落 α多样性指数平均水平 

样品 ACE 指数 Chao1 指数 Shannon 指数 Simpson 指数 

S1 2044.35 1949.50 5.84 0.0106 

S2 871.14 868.80 4.46 0.0502 

S3 363.06 354.45 2.90 0.1488 

S4 787.29 763.70 3.67 0.1524 

X1 1586.60 1587.355 6.31 0.0072 

X2 56.59 55.45 1.62 0.2966 

X3 863.72 846.01 4.75 0.0372 

X4 390.57 379.67 3.24 0.0809 

注：S 表示上层，X 表示下层，数字代表取样时间，如：1、2、3、4 分别代表第一、二、三、四采样，下同。 
 
微生物群落多样性，是通过单样品的多样性分析(α多样性)反映微生物群落的丰富度和多样性，包括

一系列统计学分析指数估计环境群落的物种丰度和多样性。其中 Chao1 指数和 ACE 指数用来表征物种

的丰富度[10] [11]，Shannon 指数和 Simpson 指数用来表征物种的多样性[12] [13]。Chao1 指数和 ACE 指

数数值越大，表明微生物群落丰度越高。微生物群落 α多样性如表 1 所示，结果表明，对于上层来说，

第一次采样的微生物群落丰富度最高，第二次和第四次采样的微生物群落丰富度相近，第三次采样的微

生物群落丰富度最低；对于下层来说，第一次采样的微生物群落丰富度最高，第二次采样的微生物群落

丰富度最低；对比相同时间的上下层来说，除第三次样之外其余几次样上层的微生物群落丰富度均高于

下层。Shannon 指数数值越大，表明微生物群落多样性越高，Simpson 指数数值越大，表明微生物群落多

样性越低。结果表明，对于上层来说，第一次与第二次采的样的微生物群落多样性相近，第三次与第四
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次的微生物群落多样性相近，且第一次与第二次采的样的微生物群落多样性高于第三次与第四次采的样；

对于下层来说，第一次采的样的微生物群落多样性最高，第二次采的样的微生物群落多样性最低；对比

相同时间的上下层来说，第一次与第三次采的样的微生物群落多样性上层低于下层，第二次与第四次采

的样的微生物群落多样性上层高于下层，说明除了第二次样的下层之外的微生物群落多样性相差不大，

该环境也比较适合于微生物的生长繁殖。 

3.3. 不同采集时间微生物群落多样性分析 

 

 
注：T1 表示第一次采集样品，T2 表示第二次采集样品，T3 表示第三次采集样品，T4 第四次采集样品。 

Figure 2. Analysis of microbial community diversity at different sampling times 
图 2. 不同采集时间微生物群落多样性分析 
 

采用 α多样性分析可以得到群落中物种的丰富度、多样性和覆盖度等信息，运用组间差异检验方法，

检测每两组及以上之间的 α多样性指数值是否具有显著性差异。对每个样点进行 α多样性分析，得到一

系列估计群落物种丰富度和多样性的指数，并按时间进行分组展示(见图 2)。装置中第一次采样的 Chao1、
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Ace、Shannon 和 Simpson 指数(平均值 ± 标准差)分别为 1805 ± 477.4、1861 ± 503.2、6.028 ± 0.3874、0.00924 
± 0.002993，装置中第二次采样的 Chao1、Ace、Shannon 和 Simpson 指数(平均值 ± 标准差)分别为 462.1 ± 
478.9、463.9 ± 480、3.041 ± 1.648、0.1734 ± 0.1501，装置中第三次采样的 Chao1、Ace、Shannon 和 Simpson
指数(平均值 ± 标准差)分别为 600.2 ± 286.8、613.4 ± 292、3.827 ± 1.128、0.09299 ± 0.06748，装置中第四次

采样的 Chao1、Ace、Shannon 和 Simpson 指数(平均值 ± 标准差)分别为 571.7 ± 301.7、588.9 ± 311.1、3.456 
± 0.2777、0.1166 ± 0.07749，表明该装置中各时间段细菌的丰富度和多样性均处于较高水平。其中，第一次

采样的细菌丰富度和多样性最高，其余几次采样的细菌丰富度和多样性处于一个相差不大的水平，这说明随

着无动力生活污水处理时间的延长，水体中微生物多样性和丰富度相似。差异性分析结果表明，在丰富度上，

第一次采的样与后面三次采的样存在显著性差异(P < 0.01)；在多样性上，Shannon 指数显示第一次采的样与

后面三次采的样之间有显著性差异(P < 0.01)。由分析结果可以推测在第一次采样时细菌丰富度和多样性处

于一个较高水平，随着处理时间的延长，细菌群落丰富度与多样性逐渐下降，并趋于一个稳定状态。 
 

 

 
Figure 3. Analysis of dilution curves in microbial samples at different sampling times 
图 3. 不同采样时间微生物样本稀释曲线分析 
 

由图 3 稀释曲线分析可知，横坐标表示随机抽取的测序数据量，纵坐标为 Chao1、Ace、Shannon
和 Simpson 指数，不同采样时间微生物样本的多样性指数随着测序数据量增加，稀释曲线逐渐趋于平
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坦，这表明本次试验的测序数据量足够大，可以反映样本中绝大多数的微生物信息，说明测序数据量

合理。 

3.4. 微生物群落 Venn 图分析 

图 4 为基于门水平的微生物群落 Venn 图分析结果。从图中可知，门水平上，不同采样时间下样品组

共有的 OTU 序列为 22 个，T1、T2、T3、T4 独有的 OTU 序列分别为 7、0、2、0，其中第一次采样的独

有 OUT 最大，其余采样时间下独有或共有 OUT 相差不大。在不同时间取样的共有的物种数所占比例较

高，说明了在整个试验进行过程中微生物处于一个相对平稳的状态，环境变化不大。 
图 5 为基于属水平的微生物群落 Venn 图分析结果。从图中可知，属水平上，不同采样时间下样品组

共有的 OTU 序列 243 个，T1、T2、T3、T4 独有的 OTU 序列分别为 397、19、105、46，第一次与第三

次采样组独有的 OTU 序列较多。总体而言，微生物共有的 OTU 序列数较高，微生物存在类型差异不大。 
 

 
Figure 4. Analysis of Venn diagram of microbial communities at different sampling times at the phylum level 
图 4. 门水平上不同时间微生物群落 Venn 图 

 

 
Figure 5. Analysis of Venn diagram of microbial communities at different sampling times at the genus level 
图 5. 属水平上不同时间微生物群落 Venn 图 
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3.5. 微生物群落组成特征 

 
注：S 表示上层，X 表示下层，数字代表取样时间，如：1、2、3、4 分别代表第一、二、三、四采样，下同。 

Figure 6. Analysis of microbial community composition at the phylum level 
图 6. 门水平微生物群落组成 

 

 
Figure 7. Analysis of microbial community composition at the genus level 
图 7. 属水平的微生物群落组成 
 

门水平上的微生物群落组成及相对丰度如图 6 所示，生活污水中优势菌门分别为变形菌门
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(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteriota)、厚壁菌门(Firmicutes)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、绿弯菌门

(Chloroflexi) 、 酸 杆 菌 门 (Acidobacteriota) 、 芽 单 胞 菌 门 (Gemmatimonadota) ， 相 对 丰 度 分 别 为

27.50%~90.96%、 4.73%~31.06%、 3.89%~33.76%、 0.30%~15.95%、 0.16%~12.39%、 0.04%~6.88%、

0.02%~6.58%，其余门的相对丰度较低。其中变形菌门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteriota)为水体

中第一优势菌门和第二优势菌门。无动力装置中，除了 S1 外，其余样品中变形菌门(Proteobacteria)的相

对丰度相同，X2 中变形菌门(Proteobacteria)相对丰度最高，这说明第二次采样后上层中变形菌门

(Proteobacteria)处于一个平稳的占比状态，而下层的话相对丰度在第二次样品达到最高，房昀昊等[14]在
人工湿地中也发现了该属。变形菌门是最常见的反硝化菌门[8]，该门能够降解有机物，这在污水处理中

具有非常重要的作用。第二次样品中的放线菌门(Actinobacteriota)与 X3 中相对丰度相同，X4 中的相对丰

度最高，X1 中的相对丰度最低，可以看出上层样中的放线菌门(Actinobacteriota)的相对丰度逐渐增高，在

第四次样品时开始降低，而下层中放线菌门(Actinobacteriota)的相对丰度是随着处理时间的延长呈上升的

趋势。放线菌门是革兰氏阳性菌，可以分解纤维素等复杂有机物，同时释放氮素，对污水中脱氮有一定

的贡献[15]。X1 样品中厚壁菌门(Firmicutes)相对丰度最高，第二次与第三次上层样品中厚壁菌门

(Firmicutes)相对丰度一样，X2 中厚壁菌门(Firmicutes)相对丰度最低，可以看出厚壁菌门(Firmicutes)上层

样品中的相对丰度随着处理时间的延长呈下降的趋势，而 X2 中厚壁菌门(Firmicutes)相对丰度最低，除第

二次样以外，其余上层样品中的厚壁菌门(Firmicutes)的相对丰度比下层样中的高。厚壁菌门(Firmicutes)
可以分解吸附水体中的有机、无机污染物，在硝化作用和反硝化作用中起到重要作用[16] [17]。X2 没有

出现拟杆菌门(Bacteroidetes)，X3 中的拟杆菌门(Bacteroidetes)相对丰度最高，这说明随着处理时间的延

长，水体中氧气含量减少，导致拟杆菌门相对丰度增加，该门在缺氧条件下可以降解水体中的有机物[18]。
绿弯菌门(Chloroflexi)相对丰度随着处理时间的延长呈先下降后上升的趋势，其中在第一次上层样品中最

高，X4 最低，随着处理时间的延长。同一处理时间下，下层酸杆菌门(Acidobacteriota)相对丰度高于上层，

其中第一次下层样品中最高，X3 样品相对丰度最低，随着处理时间的延长，酸杆菌门(Acidobacteriota)相
对丰度呈先下降后上升的趋势，说明经过处理后环境因素改变影响了酸杆菌门的相对丰度。芽单胞菌门

(Gemmatimonadota)一般在沉积物中为优势菌，而在水体中极少为优势菌[19]，本研究发现芽单胞菌门相

对丰度较低，这与邹沈娟[20]研究不一致，可能水体中含氮量少，抑制其生长。总体而言，第二次下层样

品微生物种类最少，优势菌门分别为变形菌门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteriota)，第三次上层

样品优势菌门变形菌门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteriota)、厚壁菌门(Firmicutes)。 
属水平上水体中微生物相对丰度如图 7 所示，优势菌主要为 norank_f__Rhodanobacteraceae 

(2.38%~39.64%)，Castellaniella (0.07%~22.63%)，红细菌属(Rhodanobacter) (0.13%~25.08%)，革兰氏阴性

杆 菌 (Acidocella) (0.40%~43.19) ， 分 枝 杆 菌 属 (Mycobacterium) (0.35%~13.18%) ， Chujaibacter 
(0.25%~14.34%)，不动杆菌属 (Acinetobacter) (0.09%~7.55%)，Leifsonia (0.08%~12.97%)， Sinomonas 
(0.05%~8.91%) ， 脂 环 酸 芽 胞 杆 菌 (Alicyclobacillus) (0.55%~10.36%) ， 全 程 硝 化 菌 (Comamonas) 
(0.17%~7.91%)，Candidimonas (0.01%~9.95%)，unclassified_f__Comamonadaceae (0.03%~3.99%)，Clostrid-
ium_sensu_stricto_1 (0.09%~3.98%)，norank_f__Gemmatimonadaceae (0.01%~6.27%)，norank_f__Caldiline-
aceae (0.25%~3.12%)，norank_f__JG30-KF-CM45 (0.10%~3.38%)，Pseudomonas (0.09%~4.94%)，Protein-
iclasticum (0.06%~5.53%)，Domibacillus (0.01%~6.75%)。随着处理时间的延长，norank_f__Rhodanobacter-
aceae 相对丰度呈上升的趋势。卡斯特兰尼氏菌属(Castellaniella)相对丰度在 X1 中最低，在 S3 中最高，

随着处理时间的延长，卡斯特兰尼氏菌属(Castellaniella)相对丰度呈先上升后下降的趋势，该属常出现在

土壤或污泥中[21]，水体中鲜见报道。罗河杆菌属(Rhodanobacter)相对丰度在 S2 中最高，在 X3 中最低，

Rhodanobacter 是典型的自养反硝化菌属[22]，在反硝化作用中具有重要的作用。Acidocella 相对丰度在
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X2 中最高，而在其他样品中相对丰度较低甚至没有出现，可能与 X2 中 pH 低于其余样品有关，Acidocella
为严格好氧菌，常出现在酸性水体中[23] [24]。分枝杆菌属 (Mycobacterium)相对丰度在 S1 和 X1 中较低

且相近，随着处理时间的延长，样品中分枝杆菌属(Mycobacterium)相对丰度呈上升的趋势，分枝杆菌属

(Mycobacterium)是具有传染性的致病菌[25]，这表明合适的无动力装置处理生活污水时间非常重要。朱氏

杆菌属(Chujaibacter)相对丰度在 X4 中最高，在 X1 和 X2 中没有检测到朱氏杆菌属(Chujaibacter)，随着

处理时间的延长，朱氏杆菌属(Chujaibacter)相对丰度呈上升的趋势，说明无动力生活污水装置处理有利

于朱氏杆菌属(Chujaibacter)富集。不动杆菌属(Acinetobacter)的相对丰度在 S1 最高，在上层中呈逐渐下

降的趋势，而在下层中没有明显的规律。雷弗松氏菌属(Leifsonia)的相对丰度在 X4 最高，而在 X1 和 X2
中没有出现赖氏菌属(Leifsonia)，随着处理时间的延长，赖氏菌属(Leifsonia)的相对丰度呈上升的趋势，这

促进了生活污水中藻类生长[26]。中华单胞菌属(Sinomonas)的相对丰度在 S3 最高，而在 X3 中最低，中

华单胞菌属 (Sinomonas)属于放线菌门 (Actinobacteria)，与硝化活性呈反比 [27]。脂环酸芽胞杆

菌  (Alicyclobacillus)在 S1、X1、X2 中没有出现，这可能是经过处理后未发现脂环酸芽胞杆

菌 (Alicyclobacillus)，该菌能氧化含硫化合物[28]。全程硝化菌(Comamonas)相对丰度在 S1 最高，在其他

样品中该属相对丰度较低甚至没有出现，这可能是经过处理，降低了水体氨氮含量，这与陈圩等[29]研究

结果一致。Candidimonas 相对丰度在 X4 中最高，而在其他样品中相对丰度较低，Candidimon 有反硝化

作用，能够氧化有机物[30]。unclassified_f__Comamonadaceae 相对丰度在 S1 中最高，其次为 X3，其余

样品中相对丰度均小于 1%，随着处理时间的延长，unclassified_f__Comamonadaceae 相对丰度下降，

unclassified_f__Comamonadaceae 属于反硝化菌[31]，说明处理时间会影响 unclassified_f__Comamona-
daceae 富集。Clostridium_sensu_stricto_1 是 Firmicutes 中的菌属，属于梭菌目，在水体中鲜见报道，常见

于粪便中[32]，本研究发现，在 X1 中最高，X2 中最低，这是因为生活污水来源可能有养殖企业污水

的 排 入 。 norank_f__Gemmatimonadaceae 相 对 丰 度 在 X3 中 最 高 ， X2 中 未 发 现

norank_f__Gemmatimonadaceae，其余样品中该属相对丰度小于 1%。norank_f__Caldilineaceae 相对丰度

在X4中最高，这是因为无动力装置处理后有利于 norank_f__Caldilineaceae富集，norank_f__Caldilineaceae
可能是潜在的 COD 降解菌[33]，而在 S1 和 S2 中相对丰度相差不大。norank_f__JG30-KF-CM45 相对丰

度在 S2 中最高，而随着处理时间的延长，norank_f__JG30-KF-CM45 逐渐演替被其他菌代替。假单胞菌

属(Pseudomonas)相对丰度在 X1 中最高，而在 X2 和 S4 中并未发现该属。解蛋白质菌(Proteiniclasticum)
在 S1 中最高，在 X2 和 X4 并未出现，这可能是由于水体中存在具有脱氮作用的土著微生物[34]。房间芽

孢杆菌属(Domibacillus)相对丰度在 X1 最高，而在其他样品中相对丰度小于 1%。总体而言，第一次样品

中 norank_f__Rhodanobacteraceae、Acidocella、Chujaibacter、Leifsonia、Sinomonas、Alicyclobacillus、
Candidimonas 均未出现，多数为好氧细菌，随着处理时间的延长，水体中微生物群落演替发生巨大变化。

而其中的 Sinomonas 也有可能是它生长缓慢所致，Alicyclobacillus 属于耐高温菌，后面出现可能是与温度

有关，Candidimonas 属于嗜温型的细菌，且在 30℃左右生长最佳[12]，所以推测温度影响 Candidimonas。
在 X2 和 X4 中 Comamonas、norank_f__Caldilineaceae、Proteiniclasticum 未出现，X2 中 Chujaibacter、
Leifsonia、Alicyclobacillus、Comamonas、unclassified_f__Comamonadaceae、Pseudomonas、norank_f__Cald-
ilineaceae、norank_f__Gemmatimonadaceae、norank_f__JG30-KF-CM45、Proteiniclasticum 均未出现，这说

明经过无动力装置处理后第二次下层样品中微生物群落演替相对简单且稳定，适合生活污水的处理。 

3.6. 细菌群落 NMDS 分析 

非度量多维尺度分析(NMDS)是基于相异矩阵或距离矩阵进行排序分析的间接梯度分析方法。对

不同时间上下层总的细菌群落结构差异进行 NMDS 分析，结果见图 8。结果显示，stress < 0.2，说明
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图形具有一定解释意义，可以看到各时间段细菌群落聚集呈现显著区别，每一时间段之间各样本距离

较远，说明装置内微生物群落结构的空间差异较大，除第一次样之外，其余几次样聚集间的置信椭圆

虽有重叠，但仍可明显看出各时间段差异明显，说明微生物群落结构存在明显的差异，第一次、第二

次与第四次样本间差异主要来自于 NMDS1 维度，而第一次与第三次样本间差异主要来自于 NMDS2
维度。 
 

 
Figure 8. NMDS analysis of overall structure of upper and lower layer bacterial communi-
ties at different sampling times 
图 8. 不同时间总的上下层细菌群落结构 NMDS 分析 

4. 结论 

生活污水经无动力装置处理后，不同处理时间水体中群落组成及多样性有明显的差异。变形菌门

(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteriota)、厚壁菌门(Firmicutes)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、绿弯菌门

(Chloroflexi)、酸杆菌门(Acidobacteriota)等优势细菌门的相对丰度在不同处理时间之间均表现出显著差

异，其中 X2 中微生物组成简单，主要由变形菌门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteriota)组成。除

S1 和 X1 外，其余水体中优势菌为 norank_f__Rhodanobacteraceae、Castellaniella、红细菌属(Rhodanobac-
ter)、Acidocella 及分枝杆菌属 (Mycobacterium)，其中 X2 中微生物组成相对简单，主要由 nor-
ank_f__Rhodanobacteraceae、Castellaniella、Acidocella 组成。 

基金项目 

达州市科技计划项目重点研发计划项目：农村无动力污水处理设备的研制及其应用示范(生态环保) 
(22ZDYF0048)。 
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