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摘要    缢蛏串联养殖经由饵料藻类养殖塘(俗称肥水塘)投放适量含氮化合物以提高生产效率, 了

解此过程中的沉积物氮转化对调控和管理河口养殖塘氮的收支具有重要意义。以福建九龙江口肥水-

缢蛏养殖塘为研究对象, 运用同位素示踪技术和高通量测序技术探究缢蛏塘和肥水塘沉积物厌氧氨

氧化速率及微生物群落结构, 并分析其环境调控机制。结果表明, 肥水塘沉积物厌氧氨氧化速率为

(1.76±0.11) nmol/(g·h), 相对贡献为 9.16%±0.40%, 显著高于缢蛏塘(P<0.05)。缢蛏塘和肥水塘厌氧氨

氧化微生物主要由 Candidatus  Scalindua、Ca. Kuenenia、Ca. Brocadia和 Ca. Anammoximicrobium

属组成。其中, Ca. Kuenenia属为养殖塘的优势菌属。沉积物厌氧氨氧化微生物多样性和丰富度呈显

著的空间分布特征, 肥水塘中生物多样性更高(P<0.05)。厌氧氨氧化微生物活性和群落结构差异主要

受养殖土地利用方式、溶解氧(DO)、 4NH和 3NO含量等环境因子的调控。该研究在一定程度上揭示

了养殖环境中厌氧氨氧化过程的重要性, 填补了河口养殖湿地氮回归大气的认知空白。 
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氮素是自然生态系统中重要的营养元素 , 其生

物地球化学循环是保证陆地和海洋环境安全的重要

环节(祝贵兵, 2020)。随着滨海养殖业迅猛发展, 过量

施用含氮饲料影响了沉积物氮循环过程 , 造成严重

的生态环境问题, 如水体富营养化、生物多样性丧失

等(Wu et al, 1994)。反硝化和厌氧氨氧化作用是脱氮

的两个重要过程(Mulder et al, 1995), 但反硝化过程

会产生中间产物氧化亚氮(N2O), 其对温室效应的影

响是二氧化碳(CO2)的 298倍(Li et al, 2021), 尤其是

在高氮负荷河口(Wells et al, 2018)。厌氧氨氧化在脱

氮过程中减少了 NO、N2O 等温室气体的产生, 是一

种更为经济有效且环保的途径(Suenaga et al, 2021)。

因此 , 探究滨海河口养殖塘沉积物厌氧氨氧化活性

对提高水产养殖污染物控制和管理效率以及合理利

用滨海湿地资源具有重要的理论意义。 

目前, 共发现 6 个厌氧氨氧化微生物属(Schmid 

et al, 2005; Bonaglia et al, 2017), 包括 Candidatus 

Brocadia、Ca. Scalindua、Ca. Kuenenia、Ca. Jettenia、

Ca. Anammoximicrobium moscowii 和 Ca. 

Anammoxoglobus。虽然它们在生理、代谢和结构特征

方面十分相似, 但其生存环境和生态位差异显著, 具

有高度的栖息地特异性(Dale et al, 2009)。例如, 在海

洋生态系统中 Ca. Scalindua 的丰度更高, 在高盐度

环境中占绝对优势(Awata et al, 2013)。有研究报道, 

海洋沉积物中厌氧氨氧化活性较强 , 贡献率占

40%~60% (Thamdrup et al, 2002; Brandsma et al, 
2011), 而淡水湖泊、河口和自然土壤中以 Ca. 

Brocadia、Ca. Kuenenia为主(Humbert et al, 2010), 其
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厌氧氨氧化相对贡献仅 10%~20% (Shen et al, 2017)。 

Ca. Jettenia 则较多存在于生物反应器和污水处理厂

中(Quan et al, 2008; Sonthiphand et al, 2014)。当前, 

对水产养殖塘也开展了一些研究 , 养殖生态系统不

同于自然环境 , 受人为管理干扰较大 , 氮负荷较高

(杨雪琴等, 2018)。Shen等(2016)对江苏某淡水养殖塘

沉积物厌氧氨氧化的研究中发现其速率为 3.70~19.40 

nmol/(g·d), 相对贡献为 1.20%~15.30%, 并且 Ca. 

Brocadia属为其优势属。另外, 对菲律宾蛤仔海水养

殖塘有贝区和无贝区沉积物研究发现有贝区厌氧氨

氧化速率为 0.000 92 μmol/(kg·h), 且埋栖型贝类的扰

动会影响沉积物厌氧氨氧化反应(朱文君等, 2022)。

因此, 受微生物对环境基质的反应不同, 厌氧氨氧化

作用及其相对贡献具有很强的不确定性(Teixeira et 

al, 2016)。滤食性贝类滩涂养殖具有明显的生态学效

应 , 其栖息在咸淡水交汇的河口附近和沿海砂泥底

部, 能够通过调整其生理活动以适应环境的改变(吕

昊泽等, 2016), 并影响系统的物质循环和能量流动, 

进而影响微生物活性(柴欣如等, 2022)。目前, 对肥

水-缢蛏养殖塘这一特殊养殖模式下沉积物厌氧氨氧

化过程的研究还鲜见报道 , 近海养殖区沉积物中厌

氧氨氧化微生物的活性及分布需要更系统和深入地

分析。 

基于以上, 本文选择福建近海九龙江口肥水-缢

蛏养殖塘为研究对象, 采用 15N 同位素示踪技术和高

通量测序技术揭示肥水-缢蛏养殖模式下沉积物中厌

氧氨氧化速率及微生物群落结构 , 并应用统计分析

方法探讨驱动厌氧氨氧化活性和微生物群落变化的

主要环境因子 , 对滨海养殖环境下的脱氮过程进行

初步研究, 为保护近海水域生态环境、缓解全球气候

变暖提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况  

九龙江口是福建典型的入海河口之一 , 位于我

国暖热湿润的亚热带东南沿海地区 , 年均气温

19.6~21.0 °C, 年均降水量 1 400~2 000 mm (程金等, 

2023), 降水多集中在 3~9月, 是红树林的主要分布地

区之一(Yang et al, 2018)。红树林能提供优质的自然

饵料和良好的庇护场所 , 为该沿海地区水产养殖提

供优越的条件(Alongi et al, 2005; 王文卿等, 2021)。

缢蛏养殖由两个相邻的池塘组成 , 即肥水塘和缢蛏

塘, 肥水塘体积是缢蛏塘的 3~5倍。较大的肥水塘主

要用于施加肥料(碳酸氢铵肥料、有机无机复混肥等)

以培养藻类作为饵料供缢蛏食用。缢蛏塘主要为蛏养

殖场所, 接受肥水塘的肥水以及潮水中有机颗粒物。

两塘之间设置闸门以便向缢蛏塘注入肥水。养殖周期

通常是 10月投放蛏苗, 次年 5月全部收获, 5~7月缢

蛏塘会进行底泥整塘清淤。养殖期间, 每天凌晨将缢

蛏塘水排干 , 早上再打开阀门使肥水塘的肥水流入

缢蛏塘, 流入量仅占整个肥水塘池水的 1/3 或更低。

肥水塘中水位下降至一定程度后打开阀门使对岸九

龙江水流入灌满肥水塘, 并投放肥料, 投放量根据缢

蛏的生长及摄食情况调整。  

1.2  样品采集和处理 

于 2021 年 4 月选择了九龙江口紫泥红树林区周

边的缢蛏-肥水养殖塘(24°27′28″N, 117°54′45″E; 图 1), 

分别采集了 5 个缢蛏塘(C1、C2、C3、C4、C5)和 4

个肥水塘(Z1、Z2、Z3、Z4)的沉积物(0~10 cm)和上

覆水样品共 9个。采样时各池塘采集 2 L水样于聚乙

烯塑料瓶中密封 , 并分别于每个塘中央及四周随机

选取表层沉积物充分混匀作为一个塘的沉积物样品。

混匀后立即置于聚乙烯密封袋中, 排尽空气后密封, 

用冰盒储存带回实验室。一部分样品置于 4 °C 冰箱

保存, 并尽快进行理化参数的测定和同位素实验, 另

一部分置于80 °C冰箱保存, 用于提取 DNA进行分

子生物学分析。 

1.3  样品环境因子测定 

选择沉积物上覆水溶解氧(DO)、盐度(S)和沉积

物 pH值、氨氮( 4NH )、硝氮( 3NO )、亚硝氮( 2NO )、

总氮(TN)、总碳(TC)和总硫(TS)为基本理化指标进行

检测。沉积物上覆水 DO 和 S 在采样现场使用

DZB-718L型便携式多参数分析仪测定。沉积物样品

采用《土壤农化分析》中的方法进行相应测定(鲍士

旦, 2000), 沉积物 pH值采用酸度计测定(土水比 1︰

2.5)。 4NH、 3NO和 2NO的测定为采用 2 mol/L 的

KCl溶液浸提沉积物样品 1 h, 将浸提液用 0.45 μm膜

过滤后用连续流动分析仪 (AAA3, Seal Analytical 

GmbH, 德国)测定, 沉积物 TN、TC 和 TS 利用元素

分析仪(Elementar, Vario Micro, 德国)进行测定。沉积

物总有机碳(TOC)采用总有机碳分析仪(TOC-LCPH, 

日本岛津)测定。所有理化指标都选用 3 组平行样品

进行测定, 结果取 3组平行样品的平均值。 

1.4  厌氧氨氧化速率和反硝化速率测定 

采用 15N同位素示踪来测定反硝化和厌氧氨氧化

反应速率及对 N2产生的贡献。将 50 g沉积物样品装 
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图 1  养殖塘采样点分布 
Fig.1  Distribution of sampling site 

 

入 1 L的气袋中, 并加入 250 mL经氦气曝气后的原

位水, 混合制成均匀泥浆, 封口并将袋中空气通过气

孔排尽。恒温摇动培养 3天左右至氧气和 3NO耗尽。

按实验分组在厌氧操作箱中分别加入 5 mL未标记或
15N 标记溶液(15N 终浓度为 100 μmol/L): ① 阴性对

照, 只加(15NH4)2SO4; ② 阳性对照, (15NH4)2SO4 和

Na14NO3; ③ 实验组: 添加 Na15NO3。放入恒温培养

箱中反应并按 0、3、6、9、12 h 时间点于厌氧操作

箱内取样至 12 mL 真空玻璃管中, 并注入 0.2 mL 

7 mol/L 氯化锌溶液终止反应。所加试剂均在配制时

通过样品瓶充气抽真空清洗系统进行除氧。处理完的

样品避光倒置保存, 于膜进样质谱仪(membrane inlet 

mass spectrometry, MIMS)上测定水中溶解的 29N2和
30N2的浓度, 29N2和

30N2浓度的计算公式如下(谢成军

等, 2020):  

0
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式中, ∆mN2表示
29N2和

30N2的产生浓度; 2
28

2

mN

N
表示

29 28
2 2N N 或者 30 28

2 2N N 比值; t0 与 ti 分别表示培

养实验的时间零点和取样时间点; α 是转化因子, 即

与空气饱和的水中溶解的 N2单位浓度在膜进样质谱

上产生的信号值; 28
2 _ it

N 表示 ti时刻
28N2的信号值。  

29N2 和
30N2 产生速率通过各自氮气产生量对时

间的回归得到 , 反硝化和厌氧氨氧化速率以及相对

贡献计算过程以处理③为例说明 (Thamdrup et al, 

2002; 赵永强等, 2014): 

 28 total N 29 total N1 ,A A F A A F     ,     (2) 

式中, A28和 A29分别表示厌氧氨氧化过程中各自 N2

的产生量; FN 为所购药品 K15NO3(阿拉丁, 上海)中
15N 的比例(FN=0.995)。处理③中反硝化反应产生的

N2应包括
28N2、

29N2和
30N2:  
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式中, D28、D29和 D30分别表示反硝化中各 N2产生量。

用 P29和 P30分别表示 MIMS测得的各自 N2总量, 结

合公式(4)和(5), 且 D30=P30, 从而可以得到:  
2

total 30 ND P F   ,             (4) 

  1
29 30 N N2 1D P F F      ,         (5) 

  1
29 29 29 29 30 N N2 1A P D P P F F         ,   (6) 

 1
28 29 N N1A A F F    ,        (7) 

叠加得  

 1 1
total N 29 N 302 1A F P F P         ,     (8) 

Dtotal和Atotal分别为各样品中反硝化和厌氧氨氧化反

应的N2产生量, 并对采集时间点进行线性回归, 即可

得到该样品的反硝化和厌氧氨氧化速率。 

反硝化和厌氧氨氧化各自的脱氮贡献率(Rd和Ra)

可由下列公式计算得出:  

total total
d a

total total total total

100%, 100%
D A

R R
D A D A

   
 

. (9) 

1.5  DNA提取及高通量测序 

称取 0.33 g 冷冻干燥的沉积物样品 , 使用

FastDNA SPIN Kit for Soil土壤DNA提取试剂盒提取

沉积物样品中的总 DNA, 并用 Nano Drop 2000 

UV-Vis Spectrophotometer (Thermo Fisher Scientific, 
USA)测定 DNA浓度。 

厌氧氨氧化微生物特异性 16S rRNA基因(AMX)

采用巢式 PCR扩增的方法(Wang et al, 2012; 王衫允

等 , 2012), 以提取的 DNA 为模板 , 先利用引物

pla46F(5'-GGATTAGGCATGCAAGTC-3')和 630R(5'- 

CAKAAAGGAGGTGATCC-3')对浮霉菌门进行 PCR

扩增, 第二步扩增则以第一步 PCR产物为模板, 使用

厌氧氨氧化微生物特异性引物 Amx368F(5'-TTC 

GCAATGCCCGAAAGG-3') 和 Amx820R(5'-AAAA 

CCCCTCTACTTAGTGC CC-3')进行厌氧氨氧化微生

物特异性 16S rRNA 基因的 PCR 扩增。PCR 反应体

系为 30 μL, 其中, 2×Robust PCR Master Mix 15 μL, 

10 mmol/L正反引物各 1 μL, DNA模板 2 μL, 用无核

酸酶纯水补足至 30 μL。扩增所得产物通过 Hiseq 

2500平台(Illumina, SanDiego, CA, USA)进行测序(派

森诺生物有限公司, 上海)。高通量测序结果提交至

GenBank(登录号为 PRJNA914860)。 

1.6  数据处理与分析 

高通量测序得到的原始序列经质控后 , 利用

Mothur 软件 (https://www.mothur.org/)去除低质量序

列、及嵌合体, 过滤后得到高质量序列; 在 97%相似

度水平对高质量序列聚类 , 并分别输出代表序列和

操作分类单元(operational taxonomic unit, OTU)表。利

用 RDP classifier (http://rdp.cme.msu.edu/)对序列进行

物种分类注释, 使用 QIIME 程序计算厌氧氨氧化微

生物特异性 16S rRNA基因的多样性指数。 

使用 SPSS 20.0 (SPSS Inc., Chicago, III, USA)分

析检验不同沉积物样品环境因子及反硝化和厌氧氨

氧化速率显著性差异(P<0.05)。使用 Canoco (V5.0)软

件进行去趋势对应分析(DCA), 根据其结果判断采用

冗余分析(redundancy analysis, RDA)以评估环境因子

对反硝化和厌氧氨氧化速率的影响。基于 Bray-Curtis

差异度指数采用主坐标分析 (Principle Co-ordinate 

Analysis, PCoA)比较不同样品厌氧氨氧化微生物群

落结构差异; 利用 R 语言(V4.1.3)进行 Mantel tests

相关性分析探究缢蛏塘和肥水塘厌氧氨氧化微生物

群落结构与环境因子之间的相关性 ; 通过删除不显

著路径, 并比较 AIC 值, 筛选出影响厌氧氨氧化速

率和微生物群落的主要环境因子 , 使用 R 语言

piecewiseSEM 包构建结构方程模型(structural equation 

model; SEM)(Huang et al, 2020; 石亚飞等, 2022)。利

用 Origin 2021软件绘图。 

2  结果 

2.1  养殖塘理化性质 

养殖塘理化性质如表 1所示。缢蛏塘和肥水塘上

覆水 DO水平在 6.10~11.53 mg/L之间, 肥水塘 DO水

平显著高于缢蛏塘(P<0.05)。缢蛏塘盐度(26.80±0.26)

显著高于肥水塘(22.88±0.33)。所有沉积物样品 pH值

范围为 7.69~8.30, 偏碱性。沉积物中氮形态以 4NH为

主, 含量为 38.19~51.07 mg/kg, 且 4NH含量在缢蛏

塘和肥水塘中差异显著, 肥水塘中 4NH和 3NO含量

平均值分别为(47.6±3.33)和(7.65±1.09) mg/kg, 均高

于缢蛏塘(39.78±1.46)和(5.06±0.98) mg/kg (P<0.05)。

各采样点 2NO、TN 和 TS 含量无明显差异 , 范围分

别为 0.81~1.21 mg/kg、1.1~2.2 g/kg 和 7.59~16.22 

g/kg。缢蛏塘和肥水塘碳氮比无显著差异 , 但肥水

塘 中 TC 含量 [(19.35±3.10) g/kg]和 TOC 含量

[(14.90±0.45) g/kg] 均 显 著 高 于 缢 蛏 塘 [TC: 

(14.08±1.48) g/kg; TOC: (9.60±0.73) g/kg; P<0.05], 
表明沉积物环境因子对养殖土地利用变化的响应十

分敏感。 
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表 1  采样点沉积物物理化学参数 
Tab. 1  Physicochemical parameters of the sampling site 

上覆水 积物 

样品 DO 
/(mg/L) 

S 
pH 

4NH  

/(mg/kg) 
3NO  

/(mg/kg)
2NO  

/(mg/kg)

TN 
/(g/kg)

TOC 
/(g/kg) 

TC 
/(g/kg) 

TS 
/(g/kg)

C:N 

C1 6.10 26.40 8.02 39.31 3.82 0.81 2.20 10.20 19.90 11.66 9.05 

C2 6.30 26.70 8.21 42.49 5.85 1.04 1.10 9.80 11.60 7.59 10.55

C3 6.70 27.20 7.69 39.05 5.96 0.98 1.10 10.50 14.10 13.22 12.82

C4 6.50 26.90 8.14 38.19 3.41 0.86 1.70 8.90 11.30 11.75 6.65 

C5 6.80 26.80 8.30 39.88 6.27 1.21 1.70 8.60 13.50 14.51 7.94 

Z1 11.06 23.10 8.27 47.82 7.69 1.16 2.20 15.10 19.90 11.66 9.05 

Z2 10.42 23.00 8.25 49.33 7.86 1.21 1.90 14.30 16.80 16.22 8.84 

Z3 11.53 23.10 8.33 51.07 9.13 1.18 2.20 14.70 20.40 15.63 9.27 

Z4 10.54 22.30 8.04 42.19 5.93 0.81 1.90 15.50 20.30 10.44 10.68

注: DO: 溶解氧; S: 盐度; 4NH : 氨氮; 3NO : 硝氮; 2NO : 亚硝氮; TN: 总氮; TC: 总碳; TS: 总硫; C:N表示 TC与 TN的比值。 

 
2.2  沉积物厌氧氨氧化和反硝化速率 

缢蛏塘和肥水塘沉积物厌氧氨氧化和反硝化速

率及厌氧氨氧化相对贡献如图 2所示, 缢蛏塘和肥水

塘沉积物厌氧氨氧化速率范围分别为 0.94~1.26 和

1.61~1.91 nmol/(g·h), 分别占总氮气生成量的 6.09%~ 

8.06%和 8.73%~9.63%。肥水塘厌氧氨氧化速率

[(1.76±0.20) nmol/(g·h)]显著高于缢蛏塘[(1.07±0.11) 

nmol/(g·h)]。两塘沉积物反硝化速率范围为 12.06~ 

18.26 nmol/(g·h)。缢蛏塘和肥水塘沉积物厌氧氨氧化

速率和相对贡献表现出显著的养殖土地利用差异

(P<0.05)。RDA分析表明(图 3), DO、S、pH、 4NH、

TC和 3NO含量是影响缢蛏塘和肥水塘厌氧氨氧化速

率的主要因素。 

2.3  沉积物厌氧氨氧化微生物群落结构 

沉积物厌氧氨氧化微生物的所有序列进行聚类

共得到 2 945 个 OTUs。对缢蛏塘和肥水塘沉积物样

品进行 α多样性指数统计分析, 通过 Chao1、Shannon

和 Simpson 指数评估厌氧氨氧化微生物群落多样性

和丰富度, 结果见图 4。两塘沉积物厌氧氨氧化微生

物多样性差异显著(P<0.05)。并在 OTU水平上计算了

缢蛏塘和肥水塘沉积物样品的 Bray-Curits 差异度矩

阵, 进行厌氧氨氧化微生物的群落排序, PCoA 分析

如图 5a 所示, 可以发现缢蛏塘和肥水塘的样品距离

较远 , 表明其厌氧氨氧化微生物的群落结构差异较

大。根据每个 OTU 的代表序列在系统发育树中的位

置, 对代表序列对应的 OTU 的样品序列进行物种注 

 

图 2  缢蛏塘和肥水塘沉积物厌氧氨氧化速率和相对贡献(a)及反硝化速率(b) 
Fig.2  Potential anammox rates and relative contribution (a), and the denitrification rates (b) of sediments in the Sinonovacula 

constricta ponds and the breeding ponds 
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图 3  沉积物厌氧氨氧化速率与环境因子的冗余分析 
Fig.3  Redundancy analysis of anammox rate and environmental 

factors in sediments 
注: DNF: 反硝化速率; ANA: 厌氧氨氧化速率; Ra: 厌氧氨氧化

相对贡献率 

 
释并计算每个样品中属水平上厌氧氨氧化微生物物

种组成的相对丰度(图 5b), 结果显示其序列隶属于四

个属 , 分别为 Ca. Scalindua、Ca. Kuenenia、Ca. 

Brocadia和 Ca. Anammoximicrobium。不同样点的厌

氧氨氧化微生物的物种组成差异不大, Ca. Kuenenia

在所有样品中所占比例最大, 为优势菌属。 

2.4  环境因子对厌氧氨氧化微生物的影响分析 

选取厌氧氨氧化微生物属水平组成相对丰度矩

阵、多样性指数矩阵及前 120 个 OTU 数据矩阵与环

境因子进行 Mantel tests 相关性分析, 以探究环境因

子对沉积物厌氧氨氧化微生物群落的影响。由图 6可

知, 厌氧氨氧化微生物物种组成分布与 4NH  (R=0.35, 

P=0.04)相关性显著。厌氧氨氧化微生物多样性与 DO 

(R=0.24, P=0.04)和 3NO  (R=0.45, P=0.03)显著相关, 

与 4NH (R=0.53, P=0.002)呈极显著相关。通过分析筛

选得到影响厌氧氨氧化速率和微生物群落的主要环

境因子构建结构方程(SEM)模型, 如图 7 所示, 养殖

土地利用方式对 DO 和 NH4
+浓度具有极显著影响, 

同时 4NH含量是厌氧氨氧化微生物多样性的主要影

响因子。 

3  讨论 

厌氧氨氧化微生物广泛分布于自然生态系统中, 

其介导的脱氮过程能够有效减少NO和N2O等温室气

体的产生 (Suenaga et al, 2021), 对控制全球气候变

暖发挥着关键性作用。本研究区域沉积物厌氧氨氧化

速率范围为 0.94~1.91 nmol/(g·h), 相对贡献范围为

6.09%~9.63%, 与农田土壤(Zhu et al, 2011)、潮白河

沉积物(彭强等, 2021)的活性范围相近, 但显著低于

九龙江口红树林湿地沉积物脱氮贡献 (Cao et al, 

2017)。另外, 经高通量测序分析发现缢蛏塘沉积物厌

氧氨氧化微生物多样性不高 , 进一步证实了功能性

较强的环境中微生物多样性偏低(Loreau et al, 2001; 

刘璐, 2016)。另外, 适应于淡水环境中的 Ca. Kuenenia

属在本研究中相对丰度占比最高 , 表明了研究区域

滨海河口养殖塘的特殊性, 连接着陆地和海洋(洪义

国等, 2019; Ya et al, 2021)。养殖饲料中含有甲酸和丙

酸, 作为抑制性饲料添加剂防止饲料腐败, 其也是养

殖动物肠道中蛋白质及碳水化合物发酵的主要产物, 

Ca. Anammoximicrobium 属存在于养殖塘中, 能够氧

化甲酸和丙酸(Kartal et al, 2007; 张亦弛等, 2022)。 

 

图 4  缢蛏塘(CT)和肥水塘(ZT)沉积物样品厌氧氨氧化微生物 AMX基因多样性指数 
Fig.4  Diversity index of anammox 16S rRNA gene sequence of sediments in the Sinonovacula constricta ponds and the breeding ponds 

注: 不同小写字母标识表示缢蛏塘和肥水塘间差异显著(P<0.05) 
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图 5  缢蛏塘和肥水塘沉积物厌氧氨氧化微生物群落 PCoA分析图(a)和物种组成图(b) 
Fig.5  Principal Co-ordinates Analysis and species composition of anammox microbial communities in sediments of the Sinonovacula 

constricta pond and the breeding ponds 

 

图 6  沉积物厌氧氨氧化微生物与环境因子 Mantel tests相关性分析 
Fig.6  The mantel tests correlation analysis between community of anammox bacteria and chemical characters of sediments 

注: 相关性大小与线的粗细呈正比; 线的颜色表示显著性水平的 P值大小 

 

养殖土地利用方式、DO、 4NH和 3NO等被认为

是影响本研究沉积物厌氧氨氧化微生物的主要环境

因素。蓄水养藻的肥水塘上覆水盐度显著低于缢蛏塘, 

推测可能由于周期性潮水盐度变化和采样时短期的

降雨导致。缢蛏捕食以及扰动行为增加了水体浊度, 

降低了水体光合作用(丁维新等, 2020), DO水平显著

低于肥水塘。另外, 肥水塘中藻类的光合作用以及缢

蛏塘中缢蛏的扰动作用会促使两塘中含氧的上覆水

进入沉积物 , 使得厌氧氨氧化在微厌氧的条件下发

生(Cheng et al, 2014), 与 Zhu等(2011)在水稻田的研 
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图 7  使用 piecewiseSEM包进行环境因子对沉积物厌氧氨氧化微生物群落结构影响的结构方程模型分析 
Fig.7  The structural equation model (SEM) of the effects of environmental factors on anammox microbial community structure based 

on the piecewiseSEM package 
注: 左图中红色、蓝色分别表示显著正、负的路径关系, 数值为标准化路径系数, 箭头粗细表示标准化路径系数的相对大小。*: P<0.05; **: 

P<0.01; ***: P<0.001 

 
究中发现DO的可利用性是厌氧氨氧化发生的重要因

素的结论一致。肥水塘沉积物厌氧氨氧化速率

[1.61~1.91 nmol/(g·h)]和脱氮相对贡献(8.73%~9.63%)

显著高于缢蛏塘。并且, 肥水塘沉积物中厌氧氨氧化

微生物多样性丰富, 群落结构复杂。有研究表明, 养

殖动物扰动行为会改变沉积物性质和结构 , 从而影

响微生物群落(Kim et al, 2017)。厌氧氨氧化微生物对

环境要求较高(Dalsgaard et al, 2005), 因此, 每日频

繁交换水、养殖动物扰动和养殖周期底泥翻新等活动

可能使得缢蛏塘沉积物厌氧氨氧化微生物活性受抑

制, 从而脱氮速率显著低于营养盐充足、微生物多样

性复杂且沉积环境相对稳定的肥水塘。 4NH浓度与

厌氧氨氧化微生物群落呈显著正相关。底物中 4NH

的可利用性是影响厌氧氨氧化活性的关键控制因素

(Risgaard-Petersen et al, 2004; Shen et al, 2014), 可为

厌氧氨氧化反应的发生提供底物。Zhu 等(2011)对稻

田土壤的研究中也证实较高的 4NH含量会促进厌氧

氨氧化微生物活性。功能微生物与相应功能速率间的

相关性并不显著可能是由于河口养殖受人为影响大、

环境条件波动范围大 , 限制了微生物生长活性和生

物活动(Zheng et al, 2016)。 

值得注意的是 , 目前已有大量研究表明厌氧氨

氧化具有较强的时空异质性(Shan et al, 2016; 毛铁墙

等, 2020; Wu et al, 2021)。 Zhang等(2016)研究指出, 

阳澄湖淡水养殖塘养殖期沉积物厌氧氨氧化脱氮贡

献显著低于非养殖期 , 并且厌氧氨氧化微生物丰度

随养殖季节发生显著变化。受养殖温度、养殖时期、

季节和养殖类型等因素的影响 , 氮转化速率及其相

关功能微生物和功能基因的数量及群落结构对其的

响应规律会受到取样时间的影响。因此, 对于空间大

尺度下研究养殖环境中氮转化相关微生物动态变化

规律有待进一步开展。 

4  结论 

(1) 缢蛏塘和肥水塘沉积物厌氧氨氧化速率范

围分别为 0.94~1.26 和 1.61~1.91 nmol/(g·h), 分别占

总氮气产生量的 6.09%~8.06%和 8.73%~9.63%。肥水

塘厌氧氨氧化速率和相对贡献显著高于缢蛏塘。 

(2) 缢蛏塘和肥水塘厌氧氨氧化微生物由 Ca. 

Scalindua、 Ca. Kuenenia、 Ca. Brocadia 和 Ca. 

Anammoximicrobium四个属组成。其中, Ca. Kuenenia

为主要的优势属。肥水塘沉积物厌氧氨氧化微生物多

样性和脱氮活性显著高于缢蛏塘(P<0.05)。 

(3) 养殖动物扰动以及频繁交换水等外界影响可

能使得缢蛏塘沉积物厌氧氨氧化速率低于营养盐充

足、微生物多样性复杂且沉积环境相对稳定的肥水

塘。养殖塘中 DO、 4NH和 3NO含量是影响厌氧氨氧

化微生物脱氮的主要理化因子。 
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STUDY ON THE ACTIVITY OF ANAEROBIC AMMONIA OXIDIZING BACTERIA IN 
COMBINATION CULTURE SYSTEM OF FERTILIZER POOL AND SINONOVACULA 

CONSTRICTA CULTURE POND IN JIULONG RIVER ESTUARY 

CAI Lu1,  WENG Bo-Sen1,  ZHAN Li-Yang2,  ZHANG Jie-Xia2,  HU Gong-Ren1,  YU Rui-Lian1,  YAN Yu1 
(1. School of Chemical Engineering, Huaqiao University, Xiamen 361000, China; 2. Key Laboratory of Global Change and 

Marine-Atmospheric Chemistry, Third Institute of Oceanography, MNR, Xiamen 361000, China) 

Abstract    A tandem culture system was designed to produce razor clam Sinonovacula constricta in pond with an 

upstream culture pond that was used to cultivate algae as bait for the razor clam in Jiulong River estuarine area, Fujian, SE 

China. A certain amount of nitrogen compounds was put into the algae pond for nurturing alga. The nitrogen (N) budget in 

water and sediment of the tandem system was studied to for best practice. The rates and microbial community structure of 

anaerobic ammoxidation (anammox), and their response to the ambience factor were studied using 15N isotope-tracing 

technology and high-throughput sequencing methods. Results show that the potential rate of anammox in sediment of the 

algae ponds was (1.76±0.11) nmol/(g·h), and the relative contribution rate to anaerobic ammoxidation was 9.16%±0.40%, 

which was significantly higher than of the S. constricta pond. Anammox bacteria in the S. constricta pond and the algae 

pond were dominated by Ca. Scalindua, Ca. Kuenenia, Ca. Brocadia, and Ca. Anammoximicrobium. The diversity and 

richness of anammox bacteria in sediment of the algae pond were significantly higher than those of the S. constricta pond 

(P<0.05). Environmental factors including DO, 4NH , and 3NO  contents controlled the anammox microbial community 

structure of the system. This study revealed the N utilization and removal processes of anammox, and filled the gap in the 

knowledge of N return into the atmosphere in estuarine aquaculture wetland. 

Key words    anammox;  aquaculture ponds;  nitrogen removal rates;  community structure;  impact factor 

 


