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两种典型环境改良剂对河蟹养殖系统底泥细菌群落的影响
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摘  要：采用高通量 16S rRNA 基因测序技术，对 4 个处理(对照、氧化型底泥改良剂、微生态制剂及两种改良剂联合施用)底泥细

菌群落的多样性、结构及功能进行分析，并结合底泥理化性质的变化，探讨了不同改良剂的作用机制。结果表明：底泥全氮、全磷

和有机质含量随时间发生显著变化，不同改良剂处理在养殖后期提升了底泥养分含量；改良剂联合处理显著提升了细菌群落多样性，

增强了氨基酸代谢、运输与分解代谢功能，促进了养分循环和有机质降解，尤其在 6 月时联合处理表现出细菌群落和功能的协同增

强效应。本研究揭示了两种改良剂单独及联合施用对河蟹养殖底泥的综合调控作用及机制，为河蟹健康养殖提供了重要支持。 
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Abstract: High-throughput 16S rRNA gene sequencing technology was used to analyze the diversity, structure and function of 

sediment bacterial communities in four treatment groups (control, oxidizd sediment amendment, probiotics and combined 

application of two amendments). Combined with the changes of physicochemical properties of sediment, the mechanism of action 

of different amendments was discussed. The results revealed that sediment total nitrogen, total phosphorus, and organic matter 

content changed significantly over time, and the amendment treatments tended to increase these nutrient levels in the later culture 

stage. The combined application group significantly increased the diversity of bacterial community, enhanced the functions of 

amino acid metabolism, transport and catabolism, promoting nutrient cycling and organic matter degradation. Especially in June, 

the combined application group showed a synergistic enhancement effect of bacterial community and function. This study 

revealed the comprehensive regulation and mechanism of the two amendments alone and in combination on the sediment of crab 

culture, and provided important support for the healthy culture of Chinese crab. 
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随着水产养殖业的持续发展，河蟹 (Eriocheir 

sinensis)作为我国重要的经济养殖品种，其产业规模

不断扩大[1]。然而，长期的高密度养殖、不合理饲料

投喂和投入品使用等导致池塘底泥中积累大量沉积

物，包括残饵、粪便和生物残骸等[2]。这些沉积物处

理不及时，不仅会造成底泥环境恶化，诱发水体富营

养化，还会直接威胁河蟹的健康生长，严重制约养殖

业的可持续发展。因此，如何有效改善底泥环境，成

为当前水产养殖领域亟待解决的重要课题。 

池塘底泥是养殖生态系统的核心组成部分，既是
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营养物质循环的关键场所，又是污染物的主要“源”

和“汇”[3-4]。底泥微生物群落作为底泥环境健康的

重要指示因子，在有机物降解、营养盐循环以及污染

物转化等过程中发挥着不可替代的作用[5]。优化底泥

微生物群落的结构和功能，是改善底泥环境、提高养

殖效益的重要手段[6]。 

近年来，环境改良剂在水产养殖上的应用受到广

泛关注，主要分为氧化型底泥改良剂和微生态制剂两

大类[7]。氧化型底泥改良剂通过提高底泥的氧化还原

能力，有效改善底泥的理化性质，如增加溶解氧浓度、

降解有机物及氨氮[8-10]。而微生态制剂则通过引入功

能型微生物，调整底泥微生物群落结构，增强底泥的

生态功能和生物活性[11-12]。目前，不同类型改良剂对

不同类型土壤的改良作用研究报道较多[13-15]，但在水

产养殖业中多集中于单一类型环境改良剂的应用，针

对两种改良剂联合施用的协同作用及其长期效应的

研究仍然不足。 

基于以上，本研究设置氧化型底泥改良剂、微生

态制剂及二者联合施用处理，比较了不同改良剂处理

对河蟹养殖系统底泥理化性质、细菌群落多样性及功

能特征的影响，以揭示两种改良剂的协同作用及其对

底泥环境优化的潜在机制，为河蟹养殖的生态环境管

理提供科学依据和技术支持。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料  

本研究选用两种市售环境改良剂进行试验，分别

为氧化型底泥改良剂(商品名：超能底改，主要成分

为过硫酸氢钾复合盐，含量为 20%)和微生态制剂(商

品名：净水先锋，主要成分为枯草芽孢杆菌，有效活

菌含量为 2 000 亿 CFU/g)。试验所用底泥为池塘清淤

后的干淤泥，过孔径 0.5 cm 的网筛后备用。底泥的全

磷、全氮、有机质初始值分别为 0.46、0.89、14.0 g/kg。

供试河蟹品种为扣蟹(Eriocheir sinensis)，初始平均体

重为(22.37±3.66) g，试验开始前暂养 5 d 以适应试验

条件。 

1.2  试验设计 

本试验在江苏省淡水水产研究所扬中基地进行。

试验系统为容积 2.25 m3的玻璃缸(1.5 m×1.5 m×1.0 m)，

每个玻璃缸内铺设 15 cm 厚的池塘底泥。试验期间，

玻璃缸水位维持在 0.4 m。同时，每个玻璃缸配置 4

个气石用于持续曝气充氧，并放置 4 条仿真地瓜藤蔓

作为附着基。 

试验设置 4 个处理：①CK，对照，未添加改良

剂；②A，添加氧化型底泥改良剂，仅添加过硫酸氢

钾复合盐，每隔 10 d 施用 1 次，施用量为 1.25 g/m3；

③B，添加微生态制剂，仅添加枯草芽孢杆菌制剂，

每隔 10 d 施用 1 次，施用量为 0.13 g/m3；④AB，枯

草芽孢杆菌与过硫酸氢钾复合盐联合施用，每次先添

加枯草芽孢杆菌制剂(施用量 0.13 g/m3)，5 d 后再添

加过硫酸氢钾复合盐(施用量 1.25 g/m3)，重复循环至

试验结束。每个处理 3 个重复。 

试验时间为 2023 年 4 月 10 日—7 月 30 日。每

缸投放 20 只扣蟹，投喂粗蛋白含量为 40% 的河蟹

专用饲料，前 50 d 每天投饲量为扣蟹总体重的 3%，

后 60 d 投饲量为总体重的 4%。试验环境参数控制为：

平均水温(25.08±0.77) ℃、溶解氧浓度(7.11±0.31) mg/L、

水体流速 3.68 mL/s。 

1.3  底泥样品采集 

试验期间，每月 25 日利用活塞式柱状沉积物采

样器采集底泥样品，采样深度为表层 0~10 cm。每次

采样共获取 12 个底泥样品，每个样品立即进行分装

处理。其中，一部分取 500 g 底泥，装入无菌聚乙烯

自封袋中，快速冷却后冷冻干燥，用于理化指标的测

定；另一部分取 50 g 底泥，装入 50 mL 无菌离心管

中，立即保存于 –80 ℃冷冻环境中，用于后续 DNA

提取及细菌微生物群落分析。 

1.4  河蟹生长指标测定 

试验结束时，每缸随机捞取 5 只河蟹放入食品塑

料盒中，静置 20 min，吸干河蟹体表水分，采用电子

秤(精度 0.01g)进行称重，获得河蟹的末体重(g)，计

算末均重(g)、平均增重率(%)和特定生长率(%)。 均

增重率(%)=(平均末重–平均初重)/ 平均初重×100；

特定生长率(%)=(ln 末均重–ln 初均重)/ 养殖天数× 

100。 

1.5  底泥理化性质测定 

底泥理化性质测定的主要指标包括全磷、全氮和

有机质。全磷的测定依据 NY/T 88—1988 标准[16]，

全氮的测定参照 HJ 717—2014 标准[17]，有机质的测

定采用 NY/T 1121.6—2006 标准[18]。 

1.6  底泥细菌群落分析 

底泥样本 DNA 的提取严格按照 HiPure Soil 

DNA Kits(土壤 DNA 提取试剂盒)说明书进行。提取

后使用 1% 的琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 完整性，并

使用超微量分光光度计测定 DNA 浓度和纯度。使用

引物 341F(5′-CCTACGGGNGGCWGCAG-3′)和 806R 

(5′-GGACTACHVGGGTATCTAAT-3′) 对 细 菌 16S 

rRNA 基因的 V3~V4 可变区进行 PCR 扩增。扩增
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后的产物经过纯化后，连接测序接头，构建测序文库，

并在 Illumina 平台上进行高通量测序。测序分析由广

州基迪奥生物科技有限公司完成。 

1.7  数据处理与统计分析 

通过高通量 16S rRNA 基因测序分析，利用

QIIME2 软件对细菌群落进行门和属水平的分类。细

菌群落 α 多样性使用 Shannon 指数、Chao 指数和 PD

指数进行表征。采用单因素方差分析 (One-way 

ANOVA)检验不同采样时间或处理的显著性，并采用 

Tukey HSD 进行多重比较。使用双因素方差分析

(Two-way ANOVA)检验时间(5 月、6 月、7 月)、处理

(CK、A、B、AB)及其交互作用对 α 多样性的影响。

群落 β 多样性通过主坐标分析(PCoA)可视化，并采

用置换多元方差分析(PERMANOVA)检验细菌群落

结构的差异。通过典型相关分析(CCA)探讨细菌群落

与环境因子(全氮、全磷、有机质)之间的关系，评估

环境因子对群落分布的影响。不同处理和时间下的群

落结构差异通过 UPGMA 聚类分析进行评估。所有

数据分析均在 R 语言中完成。 

2  结果与分析 

2.1  环境改良剂对底泥理化性质的影响 

由表 1 数据可知，底泥全磷、全氮和有机质含量

因处理因素或时间因素表现出无显著差异或存在显

著差异的动态变化。5 月，各处理之间全磷含量 

(1.65~1.71 g/kg)无显著差异，但 6 月改良剂处理相较

于对照(CK)全磷含量升高，其中两种改良剂联合施用

处理(AB)全磷含量(1.88 g/kg)最高，显著高于 CK 处

理(1.51 g/kg)(P< 0.05)。7 月，各处理全磷含量普遍下

降，其中仅添加微生态制剂处理(B)最低(1.18 g/kg)，

明显低于其他处理组。各处理底泥全氮含量在 6 月达

到峰值，尤其是 CK(1.06 g/kg)和 AB 处理(1.05 g/kg)，

显著高于 5 月各处理。7 月，仅添加氧化型底质改良

剂处理(A)全氮含量最高(1.06 g/kg)，显著高于 CK 处

理(0.91 g/kg)。各处理底泥有机质含量随时间推移逐

渐增加，且同一月份各处理间差异不显著。其中，5

月各处理有机质含量在 16.5~17.0 g/kg，6 月各处理

有机质含量在 17.8~19.4 g/kg，7 月各处理有机质含

量在 18.3~20.2 g/kg。双因素方差分析结果表明，时

间因素对全磷(P=0.000 1)、全氮(P=0.000 1)和有机质

(P=0.001)含量的影响显著，而处理因素和处理×时间

的交互效应对全磷、全氮和有机质的影响未表现出显

著性(P>0.05)。 

2.2  环境改良剂对河蟹生长的影响 

在饲养 110 d 后，各处理河蟹的生长情况如表 2

所示。由表 2 可知，单独施用一种环境改良剂处理(A、

B)河蟹的平均增重率和特定生长率均显著高于 CK 处

理(P<0.05)，两种改良剂联合施用(AB)的提高作用更

显著，且平均增重率显著高于单独施用处理和 CK 处

理，表明两种改良剂联合施用可显著促进河蟹生长。 

表 1  5—7 月不同处理底泥理化指标的动态变化 
Table 1  Dynamic changes in sediment physicochemical parameters under different treatments from May to July 

时间 处理 全磷 (g/kg) 全氮 (g/kg) 有机质(g/kg) 

CK 1.69±0.12ab 0.82±0.06d 16.5±0.7c 

A 1.66±0.1ab 0.87±0.04cd 16.7±0.5bc 

B 1.65±0.06ab 0.87±0.01cd 17.0±0.6bc 

5 月 

AB 1.71±0.01ab 0.84±0.06d 17.0±0.9bc 

CK 1.51±0.12bc 1.06±0.10a 18.6±1.1abc 

A 1.65±0.52ab 0.98±0.05abc 17.8±1.0abc 

B 1.71±0.19ab 1.04±0.09ab 19.0±1.7abc 

6 月 

AB 1.88±0.09a 1.05±0.08a 19.4±3.2ab 

CK 1.26±0.26cd 0.91±0.08bcd 18.8±1.6abc 

A 1.46±0.03bc 1.06±0.04a 20.2±1.0a 

B 1.18±0.05d 1.00±0.13abc 19.9±0.9a 

7 月 

AB 1.31±0.16cd 1.00±0.03abc 18.3±1.3abc 

方差分析(P 值) 处理 0.103 0.635 0.787 

 时间 0.0001*** 0.0001*** 0.001*** 

 处理×时间 0.103 0.238 0.542 

注：CK 为对照，A 为仅添加过硫酸氢钾复合盐处理，B 为仅添加枯草芽孢杆菌制剂处理，AB 为过硫酸氢钾复合盐与枯草芽孢杆

菌联合施用处理；表中同列数据后不同小写字母不同处理在不同时间的差异显著(P<0.05)；*、**、***分别表示在 P<0.05、P<0.01、P<0.001

水平影响显著。下同。 
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表 2  不同处理河蟹生长情况比较 
Table 2  Crab growth under different treatments 

处理 初均重 

(g/只) 

末均重 

(g/只) 

平均增重率 
(%) 

特定生长率
(%) 

CK 22.37±3.66 57.60±5.99c 157.47±26.77c 0.86±0.09c

A 22.37±3.66 70.76±7.89b 216.30±35.27b 1.04±0.10ab

B 22.37±3.66 69.71±8.76b 211.60±39.16b 1.03±0.11ab

AB 22.37±3.66 78.40±7.87a 250.48±35.17a 1.14±0.09a

  

2.3  环境改良剂对底泥细菌群落组成的影响 

底 泥 细 菌 群 落 组 成 分 析 表 明 ， 变 形 菌 门

(Proteobacteria)和拟杆菌门(Bacteroidota)始终占据优

势地位，且其相对丰度在不同时间均超过 50%(图

1A) ； 其 次 为 厚 壁 菌 门 (Firmicutes) 、 绿 弯 菌 门

(Chloroflexi)、酸杆菌门(Acidobacteriota)和放线菌门

(Actinobacteriota)。随着时间的推移，Proteobacteria

的相对丰度在所有处理中均保持较高水平，而

Firmicutes 和 Chloroflexi 的相对丰度在 6 月和 7 月有

所增加，尤其是在 7 月，AB 处理中 Proteobacteria

和 Firmicutes 的相对丰度显著提高。在属水平上(图

1B) ，底泥细菌主要优势属包括克劳斯氏菌属

(Cloacibacterium)、脱氯单胞菌属(Dechloromonas)、

黄 杆 菌 属 (Flavobacterium) 和 鞘 脂 单 胞 菌 属

(Sphingomonas)。 AB 处理中， Clostridium_sensu_ 

stricto_1、假单胞菌属 (Pseudomonas)和溶杆菌属

(Lysobacter)的相对丰度显著高于其他处理。A 处理和

B 处理中，Dechloromonas 和 Sphingomonas 在 A 处

理中表现出较高的相对丰度，而赖氨酸芽孢杆菌属

(Lysinibacillus)和产水乙酸拟杆菌 (Acetobacteroides)

的相对丰度在 B 处理中有所增加。随着时间的推移，

各处理中 Dechloromonas 和 Sphingomonas 的相对丰度

在 7 月显著升高，而 Clostridium_sensu_stricto_1 和

Lysinibacillus 的相对丰度则在 AB 处理中逐渐提升。 

 

(A：门水平，B：属水平。图中处理代号后的数字 5、6、7 分别表示 5 月、6 月、7 月) 

图 1  不同环境改良剂处理下底泥细菌群落变化 
Fig. 1  Changes of sediment bacterial communities under different environmental amendment treatments 

 

2.4  环境改良剂对底泥细菌群落结构和多样性的

调控效应 

细菌群落 α 多样性分析表明，时间(5 月、6 月、

7 月)和处理(CK、A、B、AB)显著影响了底泥细菌群

落的多样性，表现为各处理 Shannon 指数、Chao1 指

数和 PD 指数的显著变化(表 3)。5—6 月，各处理

Shannon 指数普遍升高，但处理间差异不显著；而

Chao1 指数和 PD 指数则表现出一定的组间差异。5

月，CK 和 AB 处理的 Chao1 指数显著高于 A 处理，

而 B 处理位于中间水平；6 月，B 处理的 Chao1 指数

达到最高，显著高于 AB 处理。7 月，细菌群落的多

样性出现下降趋势，CK 处理的 Shannon 指数显著高

于 AB 处理，A 处理和 B 处理的差异较小。双因素方

差分析结果显示，Shannon 指数受处理、时间及其交

互作用的显著影响(P<0.05)；而 Chao1 和 PD 指数主

要受时间及其与处理的交互作用影响，表明处理和时

间的交互作用在群落多样性的动态调控中起着重要

作用。 

基于细菌群落 β 多样性的主坐标分析(PCoA)结

果显示，处理(CK、A、B、AB)与时间(5 月、6 月、

7 月)显著影响底泥中细菌群落的结构(图 2A)。PCoA1

和PCoA2分别解释了27.11% 和23.06% 的细菌群落 
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表 3  不同处理对底泥细菌群落 α 多样性指数的影响 
Table 3  α diversity indexes of sediment bacterial communities under different treatments 

时间 处理 Shannon(多样性) Chao1(丰富度) PD(系统发育) 

CK 10.83±0.09b 5 927±89cd 1 076.08±7.23bc 

A 10.31±0.36d 5 014±483ef 890.65±77.79d 

B 10.75±0.19bc 5 859±411cd 1 063.2±80.2bc 

5 月 

AB 10.85±0.09b 5 980±599cd 1 067.32±113.62bc 

CK 12.3±0.12a 11 381±219ab 2 002.91±51.05a 

A 12.37±0.12a 11 585±479ab 1 997.29±110.76a 

B 12.48±0.03a 12 054±174a 2 078.31±33.46a 

6 月 

AB 12.35±0.08a 11 182±499b 1 970.18±65.29a 

CK 10.81±0.22b 6 079±206c 1 154.37±59.57b 

A 10.48±0.32bcd 5 673±433cde 1 065.67±94.77bc 

B 10.39±0.45cd 5 188±869def 990.77±150.04cd 

7 月 

AB 9.81±0.24e 4 863±133f 923.58±50.28cd 

方差分析(P 值) 处理 0.032* 0.117 0.069 

 时间 0.000 1*** 0.000 1*** 0.000 1*** 

 处理×时间 0.002** 0.008** 0.026* 

 

(A：主坐标分析(PCoA)；B：聚类分析(UPGMA)，图中编号 A_6_1，A 表示处理 A，6 表示 6 月，1 表示 3 个重复中的第 1 个，其余以

此类推，下同) 

图 2  不同处理对底泥细菌群落 β多样性的影响 
Fig. 2  β diversities of sediment bacterial communities under different treatments 

 
结构变异。5 月，所有处理的样本点在 PCoA1 和

PCoA2 坐标系中分布较为紧密，表明初始阶段细菌

群落结构差异较小。6 月，各样本点在 PCoA1 轴上

的分散性有所增加，尤其是 A 处理，表明 A 处理导

致群落结构发生显著变化。7 月，各处理的样本点在

PCoA1 和 PCoA2 轴上的分布明显分化，CK 与 AB

处理的群落结构差异最大，而 A 处理和 B 处理介于

两者之间，表明随着时间推移，不同处理对细菌群落

结构的影响趋于显著。总体来看，AB 处理在维持群

落结构稳定性方面效果较弱，而 CK 处理的群落结构

相对稳定。处理与时间的交互作用是驱动底泥中细菌

群落结构动态变化的重要因素。 

UPGMA 聚类分析进一步表明，时间因素对细菌

群落结构变化具有显著影响，相同时间的样本聚集较

为紧密(图 2B)。然而，不同处理在同一时间也表现

出一定差异，尤其是在 6 月和 7 月，AB 处理的样本

呈现出独特的系统发育分支。随着时间的推移，细菌

群落的演替特征逐渐显现，特别是 7 月的样本，与前
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期相比，细菌群落组成出现明显的动态变化。 

在 OTU 水平上，对各处理进行置换多元方差分

析(PERMANOVA)(表 4)，结果显示，相同处理在不

同时间其细菌群落结构存在显著差异(P<0.01)。具体

而言，CK(P=0.004)、A(P=0.003)、B(P=0.007)和 AB

处理(P=0.006)在 5 月、6 月和 7 月的细菌群落结构均

显著不同，表明时间是驱动各处理细菌群落结构动态

变化的关键因素。进一步分析相同时间不同处理间的

差异，发现 5 月不同处理之间存在显著差异 (P= 

0.019)，而 6 月(P=0.72)和 7 月(P=0.139)各处理之间

的差异不显著。这表明，在 5 月，不同环境改良剂的

施用均对细菌群落结构产生了较为显著的影响，而随

着时间的推移，各处理间的群落结构逐渐趋于一致，

不同改良剂的施用对群落结构的影响逐渐减弱。 

表 4  不同处理分组比较信息检验表 
Table 4  Comparison information table for different treatment groups 

差异比较样本分组 自由度(df) F 值 R2 P 值 显著性检验 

CK_5、CK_6、CK_7 2 3.746 3 0.555 3 0.004 ** 

A_5、A_6、A_7 2 3.539 4 0.541 2 0.003 ** 

B_5、B_6、B_7 2 3.631 0 0.547 6 0.007 ** 

AB_5、AB_6、AB_7 2 3.495 0 0.538 1 0.006 ** 

CK_5、A_5、B_5、AB_5 3 1.324 4 0.331 8 0.019 * 

CK_6、A_6、B_6、AB_6 3 0.949 0 0.262 5 0.720  

CK_7、A_7、B_7、AB_7 3 1.114 3 0.294 7 0.139  

 

2.5  底泥理化因子与细菌群落结构的相关性 

典型相关分析(CCA)结果表明，底泥细菌群落结

构与环境因子之间存在显著相关性(图 3)，其中 CCA1

轴和 CCA2 轴分别解释了 44.94% 和 23.54% 的细菌

群落结构变异，累计贡献率为 68.48%。全氮(TN)、

全磷(TP)和有机质(SOM)对细菌群落的分布有显著

影响，其中全氮影响最为显著。不同处理(CK、A、

B、AB)的样本在 CCA 空间中呈现明显聚类，A 处理

样本集中于右侧，与全氮水平高相关，B 处理样本则

表现出较大变异性。按采样时间(5 月、6 月、7 月)

分类后，5 月和 7 月样本的变异性较大，表明外部环

境变化或微生物活性显著影响了细菌群落。 

 

图 3  底泥理化因子与细菌群落结构的典型相关分析 
Fig. 3  Canonical correspondence analysis (CCA) of sediment 

physicochemical factors and bacterial community structure 

 

2.6  环境改良剂对底泥细菌群落功能组成的影响 

基于 PICRUSt2 的功能预测分析表明，不同环境

改良剂处理显著影响了河蟹养殖系统底泥中细菌群

落的功能组成(图 4)。CK 处理中，与难降解有机物利

用相关聚糖生物合成与代谢(Glycan biosynthesis and 

metabolism)功能丰度较高，而改良剂处理(A、B、AB)

中氨基酸代谢(Amino acid metabolism)、脂质代谢

(Lipid metabolism) 和 核 苷 酸 代 谢 (Nucleotide 

metabolism)功能明显增强。具体而言，A 处理和 B

处理中氨基酸代谢和碳水化合物代谢(Carbohydrate 

metabolism)功能丰度较高，而运输与分解代谢功能

(Transport and catabolism)在 AB 处理中明显提升。此

外，B 处理中能量代谢(Energy metabolism)功能表现

出受抑制的趋势，而细胞运动相关(Cell motility)功能

丰度在 A 处理中较高。聚类分析显示，CK 处理的功能

模式与改良剂处理(A、B、AB)显著分化，其中 A 处理

和 AB 处理的功能特征较为相似，这可能反映了底泥微

生物群落对处理条件的差异化响应与功能重组。 

3  讨论 

3.1  环境改良剂对底泥微生物群落及其功能的影响 

底泥作为水体生态系统的重要组成部分，富含

氮、磷和有机质等关键成分，不仅为水体提供了重要

的营养来源，还为底栖生物提供了栖息地，并对水质

起着调节作用[19]。磷主要以沉积物结合态或矿物态

形式存在于底泥中，而氮则以溶解态或悬浮物形式存 
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图 4  环境改良剂处理下底泥细菌群落功能组成的预测变化 
Fig. 4  Predicted changes in functional composition of sediment bacterial community treated by environmental amendments 

 
在于水体中[20]。本研究结果显示，5—6 月底泥中全

磷含量在不同时间未出现显著波动，表明水体磷的沉

积与底泥中磷的释放可能在某种程度上达到了平衡。

这一发现与其他研究结果一致，如李鑫等[21]发现底

泥中的磷转化主要受水体磷输入与底泥磷释放相互

作用的调控。然而，底泥中的全氮和有机质含量在不

同处理中表现出显著的增加，尤其是在施用过硫酸氢

钾复合盐(A)和过硫酸氢钾复合盐与枯草芽孢杆菌联

合施用(AB)后，试验末期底泥中全氮和有机质的含量

明显高于初期，揭示了氧化型和复合型环境改良剂对

底泥氮、磷转化及有机物降解的调控作用，尤其是对

氮转化过程的调控作用，这一现象可能与微生物活性

的增强有关。 

微生物参与底泥中碳、氮等营养元素的循环和能

量流动，是底泥生态系统的重要组分；而微生物代谢

是底泥中养分转化的重要驱动因素，能够显著影响

氮、磷等元素的转化[22-23]。本研究中，AB 处理的微

生物降解活性显著增强，促进了底泥中有机物的分

解，并加剧了氮的释放。这一机制可能与水体中浮游

藻类的生长和衰退密切相关。藻类死亡后的有机物沉

积到底泥中，为微生物提供了更多的有机碳源，进一

步促进了氮的释放过程。何义进[24]的研究表明，微

生态制剂能够通过改善底泥微环境，增强微生物群落

的活性，从而调节氮的积累与释放。 

然而，尽管 5—6 月全磷含量未显示出显著变化，

底泥中氮和有机质含量的却增加，这表明磷和氮的转

化受到不同机制的控制。氮的释放可能与微生物的代

谢活动密切相关，而磷的转化则可能受到水体磷沉积

与底泥中磷释放之间平衡的影响。相较于其他研究，

本研究在 5—6 月未观察到底泥中全磷含量的显著波

动，进一步验证了磷的转化过程可能受水体外部输入

和底泥磷释放之间的平衡关系主导。 

3.2  环境改良剂与细菌群落功能的关系 

环境改良剂通过调节底泥中的养分水平，可能

间接地影响底泥细菌群落的功能组成。本研究中，

氮含量的动态变化对细菌群落的组成产生了重要影

响，尤其在 AB 处理中，随着氮含量的升高，与氮

代谢相关的细菌，如脱氯单胞菌属(Dechloromonas)

和假单胞菌属(Pseudomonas)的丰度显著增加，表明

这些细菌在底泥氮的转化过程中可能发挥了关键作

用。Dechloromonas 细菌是一类反硝化细菌[25]，可

能通过还原硝酸盐和亚硝酸盐将氮转化为氮气，从

而减少底泥中氮的积累，维持底泥的氮平衡。

Pseudomonas 细菌则具有广泛的氮转化能力，能够

在多种环境条件下进行氮代谢，促进底泥中氮的转

化和污染物的降解[26]。 
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此外，底泥中鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)细

菌的丰度也有所增加。这类细菌广泛参与有机污染物

的降解，能够促进底泥中有机质的转化[27]。随着底

泥中有机质的积累，Sphingomonas 的增殖可能加速

了底泥有机质的降解过程，进一步促进了养分的转

化，且有机质的降解可以降低河蟹患病死亡率[28]。

这与 Waigi 等[29]对 Sphingomonas 在底泥有机质降解

中作用的研究结果一致，进一步验证了该类细菌在底

泥养分循环中的重要地位。 

3.3  细菌群落的相互作用与动态变化 

细菌群落的动态变化揭示了环境改良剂施用后

微生物群落的适应过程，特别是在 AB 处理中，

Clostridium_sensu_stricto_1、Pseudomonas 和溶杆菌

属(Lysobacter)等的相对丰度显著增加。Clostridium_ 

sensu_stricto_1 为厌氧性细菌，能够通过降解有机物

为反硝化细菌提供碳源和电子供体，促进反硝化过

程。Pseudomonas 和 Lysobacter 则通常参与有机物降

解[30]，其增殖可能进一步加剧了底泥中有机质的分

解过程，促进了氮和其他元素的转化。这些细菌的丰

度增加表明，施用环境改良剂可能通过增强微生物群

落活性，促进了有机物降解和养分转化。 

此外，微生物群落的变化不仅受到氮源的影响，

还与微生物间的相互作用密切相关。在 A 处理中，

Dechloromonas 和 Sphingomonas 的丰度增加可能与

其在底泥中对氮和有机质的竞争力增强有关。在 B

处理中，赖氨酸芽孢杆菌属(Lysinibacillus)和产水乙

酸拟杆菌属(Acetobacteroides)的富集与底泥中有机

质降解密切相关。微生物间的竞争与协同作用可能是

驱动底泥中养分转化和群落结构变化的重要因素。这

些相互作用可能通过调控底泥中生态位的分配，进一

步影响微生物群落的功能和结构。 

从时间维度上看，微生物群落的结构发生了显著

变化。随着时间的推移，从 5 月到 7 月，底泥中微生

物群落的多样性逐渐降低，尤其在 6 月和 7 月，群落

结构发生了较大变化。群落多样性的降低可能与微生

物之间的竞争性排斥效应以及对有限资源的竞争有

关[31]。AB 处理在 7 月表现出的显著差异表明，长期

施用环境改良剂可能导致群落结构的单一化[7]，从而

影响底泥生态系统的稳定性。这一发现强调了环境改

良剂在长期使用过程中对群落结构的潜在影响，特别

是在群落稳定性方面的影响。 

4  结论 

本研究揭示了环境改良剂对底泥中氮、磷转化及

微生物群落功能的影响。微生态制剂通过调节微生物

群落活性，不仅改善了底泥中养分的转化，还促进了

有机物的降解，增强了底泥生态系统的稳定性，有利

于水产动物的生长。与前期研究相比，本研究进一步

强调了微生物间的协同作用和竞争关系对底泥养分

转化的驱动作用。时间因素对微生物群落结构变化具

有深刻影响，尤其是长期施用改良剂可能导致群落结

构的单一，因此需进一步研究其对生态系统稳定性的

潜在影响，以指导实际应用中的环境管理策略。 
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