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摘要:  为了研究沙颍河下游城市黑臭内河不同季节沉积物微生物群落特征,  对安徽省阜阳市黑臭内河中清

河、七渔河表层沉积物进行16S rDNA高通量测序。结果发现: 黑臭河流中沉积物的微生物多样性指数均不

高, 但是表现出一定的变化规律, 即春季>冬季≥夏季>秋季; 通过冗余性分析发现微生物多样性受季节与沉

积物pH影响较显著。分析沉积物门水平上的微生物群落结构发现, 季节、温度、TN及SOM对微生物影响较

大。变形杆菌、厚壁菌门、绿弯菌门、疣微菌门、拟杆菌门和放线菌门等优势菌门的相对丰度在季节水平

上存在差异, 春季厚壁菌门、绿弯菌门、放线菌门和酸杆菌门相对丰度较高, 其中绿弯菌门和酸杆菌门是已

知指示污染的微生物, 变形杆菌门相对较少。秋季疣微菌门与拟杆菌门相对丰度显著减小, 变形杆菌门相对

其他季节显著增加。样品中共发现16个硫酸盐还原菌(SRB)菌属, 其中Desulfoprunum是丰度最高的菌属。春

季沉积物中SRB的类群最多, 相对丰度最大; 硫酸盐还原菌群与 、TN、SOM、Cl–
等呈显著正相关。上

述结果为营养盐控制时机的选择从而有效避免河流中黑臭物质的产生提供了一定参考。
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近年来城市化进程加速了河流污染并致使河

流黑臭现象频发
[1, 2]

。黑臭河流威胁水生生态环境,
严重影响居民的身心健康

[3]
。导致河流黑臭现象发

生的外源性因素包括排放到河流中过量的有机物

质、重金属及营养元素等
[4]
。内源因素包括河流中

生物地球化学循环的破坏, 如碳、氮、磷和硫循环,
其中硫循环的影响甚大

[5]
。微生物在河流生态系统

的生物地球化学循环中起着至关重要的作用
[6, 7]

。

在环境胁迫下微生物通常形成一些特定的群落结

构
[8, 9], 优势微生物群落的变化及其与其他微生物

群落的相互作用通常会影响微生物生态系统的结

构、功能和稳定性
[10]

。对污染沉积物中微生物群

落的表征可以提供识别潜在生物指示物种和响应

特定污染物的生物标志物群落的机会
[11]

。因此, 研
究沉积环境中微生物群落的组成和优势群及监测
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它们的变化至关重要。沉积物质量监测和评价体

系中往往忽略具有重要生态功能的微生物群落, 缺
乏生态系统多群落水平的调查研究。目前黑臭沉

积物的微生物群落研究主要致力于垂直分布
[11]

、

水体修复演化等
[13], 特别缺乏季节变化特征分析。

就黑臭河流而言, 它是硫化合物的储存库。典型的

黑臭河含有38.8—222.6 mg/L的 [14], 在这样的

环境中, 微生物还原硫酸盐产生有异味的挥发性硫

化合物, 包括无机H2S和有机硫化物
[15], 导致河流发

臭
[3]
。而Fe2+

和Mn2+
与硫离子结合产生的金属硫化

物被吸附在悬浮颗粒上, 导致河流呈现黑色
[3]
。因

此, 亟需揭示与硫酸盐还原相关的生物特征。

本文选取沙颍河流域下游城市黑臭内河为研

究对象, 采用高通量测序技术对沉积物微生物群落

结构进行分析, 并结合沉积物的理化性质, 分析微
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生物群落群落结构特别是硫酸盐还原菌与环境因

子的关系, 以期为黑臭成因和治理提供一定的支撑。

1    材料与方法

1.1    研究区域概况及采样点设置

本研究的采样点位于沙颍河下游安徽阜阳段

城区, 选取在《阜阳市人民政府办公室关于印发阜

阳城区黑臭水体五年整治计划的通知》中列出的

22条黑臭河流中的两条黑臭河道, 七渔河和中清

河。于2018年1月、4月、7月和11月在两条黑臭河

道中清河、七渔河的5个样点分别采集沉积物样品,
其中中清河设置3个样点, 七渔河设置2个样点, 样
点分布见图 1和表 1。使用彼得森采泥器采集样点

的表层沉积物样品(0—5 cm深), 每个样点共取样

3次, 混合均匀后立即将样品放置到无菌塑料袋中,
随后储存到便携冰箱中运输到实验室。在样品均

质化后, 将一部分沉淀物样品储存在–80℃的无菌

管中用于DNA提取, 并将剩余的沉淀物样品储存在

4℃下用于理化性质分析。

1.2    沉积物理化指标分析方法

测量的沉积物理化指标包括T(Temperature, 温
度)、pH、SOM(Soil organic matter, 有机质)、TP
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(Total phosphate, 总磷)、TN(Total nitrogen, 总
氮)、Cl–

、F–
及 。TN测定用过硫酸钾氧化-紫

外分光光度法, TP测定用抗坏血酸还原磷钼蓝法,
SOM测定用灼烧减重法。Cl–

、F–
及 测定用离

子色谱法(离子色谱仪ICS-1100)。
1.3    微生物群落的Ilumina MiSeq测序分析

沉积物微生物DNA提取 ,  选用16S  rDNA
V3—V4区的通用引物341F(5′-CCTACGGGNGG
CWGCAG-3′)和805R(5′-GACTACHVGGGTAT
CTAATCC-3′)进行PCR扩增

[16]
。第一轮PCR扩增

体系为30 μL: 2×Taq master Mix(15 μL), Bar-PCR
primer F(10 μmol/L) 1 μL, Primer R(10 μmol/L) 1 μL,
Genomic DNA 10—20 ng, 其余为H2O。PCR反应

程序如下: 94℃预变性3min; 94℃变性30s, 45℃退

火20s, 65℃延伸20s, 循环5次。94℃变性20s: 55℃
退火20s; 72℃延伸30s; 循环5次, 72℃延伸5min。
第一轮扩增结束后, 引入Illμmina桥式PCR兼容引

物, 进行第二轮扩增。PCR第二轮扩增体系与第一

轮相同, 反应程序如下: 95℃预变性30s; 95℃变性

15s; 55℃退火15s; 72℃延伸30s; 循环5次, 最后72℃
延伸5min。利用NEB kit试剂盒回收DNA。然后将

扩增好的产物的两个末端加上接头, 采用Illumina
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图 1    阜阳城市黑臭内河采样点分布

Fig. 1    Distribution of the sampling sites in urban black-odorous river, Fuyang
图中灰色线条表示采样河流, 黑色线条表示河流

In the figure, the red lines represent the sampling river, and the blue lines represent the river
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Hiseq 2500/4000 with PE150测序平台进行测序分

析(上海生工生物工程股份有限公司)。
1.4    生物信息学和统计学分析

测序得到的原始图像数据文件经CASAVA碱

基识别(Base Calling)分析转化为原始测序序列
[17],

根据PE reads之间的overlap关系将成对的reads拼接

成一条序列。通过barcode序列区分测序得到的原

始测序序列, 同时去除序列中的嵌合体及非特异性

扩增序列。使用两步Uclust法将97%相似水平的序

列分类为运营分类单位
[18](Operational Taxonomic

Units, OTU), 并对样本的Chao丰度指数、Shannon
多样性指数进行计算。整合Silva[19]

和NCBI 16S二

个数据库与细菌OTU代表性序列进行同源性比

对。采用RDP classifier对OTU进行物种分类, 利用

R对物种分类学统计结果进行作图。

使用Origin(8.5版本)绘制门水平优势物种丰度

柱状图; 利用SPSS(17.0版本)软件分析沉积物理化

因子及门水平优势物种在季节间的差异 ,  在P<
0.05时, 差异被认为是显著的; 结合Pearson相关性

分析和CANOCO软件(5.0版本)来进行评估环境因

素与微生物群落之间的关系。

2    结果与讨论

2.1    沉积物理化性质

沉积物四季的理化指标测定结果如表 2所示,
TN含量为1160—14340 mg/kg, TP含量为1110—
4120 mg/kg。将其与沉积物质量标准(Sediment
Quality Guidelines, SQG)[20]

比较, 发现沉积物4个季

节样品均处于污染状态 ,  就TN含量而言 :  约有

68.4%的沉积物样品处于中度污染, 31.6%的沉积物

样品处于重度污染; 就TP含量而言: 约有26.3%的

沉积物样品处于中度污染, 73.7%的沉积物样品的

处于重度污染。

对沉积物理化指标测定结果进行差异性检验,

表 1   沙颍河流域各采样位点详细情况

Tab. 1   The introduction of sampling sites in the Shaying River
Basin

样品编号
Sample number

采样地点
Sampling site

经度
Longitude

纬度
Latitude

QY1 安徽阜阳七渔河 115.776°E 32.912°N
QY2 安徽阜阳七渔河 115.761°E 32.892°N

ZQ1 安徽阜阳中清河 115.805°E 32.897°N

ZQ2 安徽阜阳中清河 115.802°E 32.886°N
ZQ3 安徽阜阳中清河 115.796°E 32.859°N

表 2    黑臭内河沉积物理化因子测定结果

Tab. 2    The physico-chemical factors of sediments collected from urban black-odrous rivers

样品编号Sample number 季节Season 地点Site Cl–(mg/kg) F–(mg/kg) SO2¡
4 (mg/kg) SOM (%) pH TN (mg/g) TP (mg/g) T (℃)

1 春Spring ZQ1 101.11 488.54 1105.03 3.84 6.28 14.34 2.85 18.9
2 ZQ2 277.35 476.89 1078.16 7.54 6.30 13.09 2.78 19

3 ZQ3 423.30 485.63 946.20 3.11 6.36 13.48 2.86 22

4 QY1 73.7 616.76 1805.7 6.96 6.31 10.08 3.33 24.7

5 QY2 379.21 415.11 611.60 / / / / 20.5

6 夏Summer ZQ1 149.20 565.74 1127.59 2.27 6.52 1.52 2.23 31.4
7 ZQ2 19.92 465.06 1317.27 3.56 7.16 3.18 3.02 32.1

8 ZQ3 64.70 495.01 789.60 2.89 7.15 2.17 2.80 28.4

9 QY1 333.12 614.43 614.95 7.54 7.45 7.48 1.97 28.7

10 QY2 173.80 524.85 848.90 2.28 7.43 3.45 1.11 28.5

11 秋Autumn ZQ1 131.81 517.80 1007.53 3.00 7.28 3.64 2.79 14.9
12 ZQ2 237.44 447.97 772.18 5.25 7.14 4.80 1.95 14.5

13 ZQ3 167.38 517.31 888.02 2.20 7.36 1.16 3.42 13.8

14 QY1 122.48 624.82 1442.57 3.56 7.05 3.56 1.26 14.4

15 QY2 N.D 167.95 ND 2.89 7.21 2.03 1.19 14.1

16 冬Winter ZQ1 109.72 470.62 786.49 1.18 7.08 2.01 2.99 3.2
17 ZQ2 858.84 589.87 139.30 3.11 7.23 3.84 3.82 3.7

18 ZQ3 229.35 413.94 650.73 1.01 7.48 1.63 3.00 3.3

19 QY1 104.79 514.89 1438.45 7.93 6.99 3.60 4.12 6.2

20 QY2 68.36 348.75 484.67 2.99 7.21 3.08 2.83 4.6

注: /表示数据缺失; ND表示没有检出
Note: / means missing data; ND means not detected
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TN含量在不同季节间差异明显(P<0.01), 冬季的

TP含量与夏秋两季差异明显(P<0.05), 其余指标在

不同季节间差异不明显(P>0.05)。春季TN、TP、
SOM等含量较高, 总体来说, 阜阳黑臭内河的沉积

物在春季污染更为严重。

2.2    微生物群落的多样性和丰富度季节特征

所有沉积物样品高通量测序检测得到的Cove-
rage指数≥0.97, 说明每个微生物样品的OTUs都具

有代表性, 可以很好地反映微生物样品信息。种群

多样性代表着一个群落中种的数量和各种的个体

数量关系, 同时还能反映群落的稳定性和动态。通

常Shannon指数和Simpson指数被用来评价物种的

多样性情况, Shannon指数越高说明多样性越高, 本
研究中春季(5.44)>冬季(4.92)>夏季(4.61)>秋季

(3.82), 而Simpson指数越低说明物种的多样性越高,
春季(0.03)<夏季=冬季(0.07)<秋季(0.17)。总的来

看, 在黑臭河流中沉积物的微生物多样性指数均不

高, 但是表现出一定的变化规律, 即春季>冬季≥夏

季>秋季。Chao1指数和Ace指数通常被用来评价

种群的丰富度, 指数越高说明物种数越多, 物种数

由大到小依次为春季、冬季、秋季和夏季。春季

微生物的多样性和丰富度最高, 这可能与春季沉积

物高污染负荷有关。

根据微生物多样性指数与环境因子的皮尔逊

相关分析系数(表 3), 可以看出四季中沉积物微生

物多样性受季节与pH影响较显著。温度是决定微

生物群落结构的关键因子, 温度升高微生物群落多

样性增加
[21—24], 温度可用来预测微生物群落结构的

季节动态变化, 然而, 在本研究中, 阜阳黑臭沉积物

的微生物多样性(Shannon_index)与季节表现出显

著负相关(P=0.003), 微生物丰富性(Chao1_index)与
季节成显著负相关(P=0.021), 与温度的关系不显

著, 可能是由于沙颍河流域春秋季干旱频发, 水位

较低
[25], 从而影响了沉积物中的微生物的丰富度和

多样性。pH是决定微生物群落结构的另一关键因

子, pH可以通过影响不同种类微生物的生长状况和

生态系统中的其他环境因子来直接或间接影响微

生物群落的结构和多样性
[26, 27]

。

2.3    微生物群落结构季节特征

所有沉积物样品共测定到42个门, 4个季节中

变形杆菌都是第一优势门, 占比为40.3%—70.5%,
这与之前学者对长江口沉积物的微生物组成研究

一致
[28, 29]

。除变形杆菌门外, 优势菌门分别为厚壁

菌门、绿弯菌门、疣微菌门、浮霉菌门、拟杆菌

门和放线菌门。多项研究表明, 变形杆菌、拟杆菌

门和酸杆菌是沉积物环境中的优势微生物, 它们始

终是厌氧氨氧化、硫酸盐还原等生物地球化学过

程的重要贡献者
[28—30]

。

比较沉积物中微生物群落结构发现(如图 2所
示), 变形杆菌门、厚壁菌门、绿弯菌门、疣微菌

门、拟杆菌门和放线菌门等优势菌门的相对丰度

均在季节水平上存在差异。与其他季节相比较, 春
季厚壁菌门、绿弯菌门、放线菌门及酸杆菌门相

对丰度较大, 春季变形杆菌门相对丰度小于其他三

季。由于绿弯菌门和酸杆菌门是已知指示污染的

微生物
[31], 这在一定程度上说明春季沉积物污染更

严重。秋季疣微菌门与拟杆菌门富集程度显著减

小, 变形杆菌门相对其他季节显著增加。而有研究

表明变形菌门在微生物脱氮、氧化硫化物及降解

有机物等具有主要作用, 且大部分变形菌门的微生

物在厌氧条件下仍可进行反硝化过程
[32—34], 因此推

断秋季微生物降解污染物的能力更强。这与2.1中
得出的阜阳沉积物在春季污染更为严重的结论一致。

2.4    沉积物微生物群落与环境因子相关性

沉积物微生物群落受到各种环境因素的影

响
[35, 36]

。为了探讨环境因素对微生物丰度和群落

组成的影响, 本研究利用冗余性分析(Redundancy
analysis, RDA)探讨微生物群落与环境因子之间的

相关性。如图 3所示, 在由主轴1和主轴2构成的排

序图中, 环境因子用带有箭头的红色线段表示, 向
量长短代表了其在主轴中的作用, 箭头所处象限表

示环境因子与排序轴之间相关性的正负。图 3反映

了4个季度沙颍河沉积物微生物群落组成、结构沿

环境梯度变化的趋势。在RDA排序图中, 与第一排

序轴(水平)关系最大的是Cl–
和F–, 呈正相关。与第

表 3   微生物群落多样性与沉积物之间的皮尔逊相关分析系数

Tab. 3   Pearson correlation analysis coefficient between microbial
community diversity and physico-chemical factors of sediments

理化因子
Chemical

factor
OTU_
num

Shannon_
index

ACE_
index

Chao1_
index Simpson

Cl–
0.022 0.090 –0.087 –0.062 –0.062

F–
–0.042 0.217 –0.145 –0.073 –0.314

SO2¡
4 0.240 0.261 0.240 0.281 –0.270

SOM 0.025 0.186 –0.098 –0.031 –0.122

pH –0.487* –0.471*
–0.385 –0.428 0.349

TN 0.245 0.457*
0.052 0.121 –0.379

TP 0.397 0.272 0.330 0.331 –0.357

T –0.341 0.072 –0.354 –0.317 –0.156

Season –0.606** –0.490*
–0.296 –0.513*

–0.377
注:  *在0.05水平(双侧)上显著相关;  **在0.01水平(双侧)上

显著相关
Note:  *  means  significantly  correlated  at  0.05  level  (both

sides); ** means significantly correlated at 0.01 level (both sides)
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SO2¡
4

二排序轴(垂直)关系最大的是温度及pH, 呈正相关,
SOM、TN、TP及 呈负相关。4个季度的微生

物在生态适应上既有重叠现象, 又表现出对各自栖

息生境的特殊适应特点, SOM、温度及pH等相关

环境因子可能是影响其分布的重要因素。

对各门水平上的微生物与环境因子进行Pear-
son分析, 发现在门水平上受季节和温度影响的微

生物较多。在沉积物理化指标中, TN及SOM的含

量对门水平上的环境微生物影响较大, 这是因为营

养元素可以用作碳或能量的来源, 从而影响微生物

群落的结构
[37]
。

环境因素对微生物群落和功能具有抑制或促

进作用
[38]

。变形菌门与SOM(r= –0.489, P=0.034)和
TN(r= –0.540, P=0.017)显著负相关, 厚壁菌门与总

氮显著正相关(r=0.503, P=0.028), 绿弯菌门则与硫

酸盐显著正相关(r=0.514, P=0.020), 与SOM(r=
0.603, P=0.006)及总氮(r=0.625, P=0.004)含量呈极

强正相关, 与pH显著负相关(r= –0.570, P=0.011)。
但本研究中仍有部分微生物如Chlamydiae、Amini-
cenantes等未表现出与环境因子相关, 这可能是因

为该研究中微生物门类与环境因子之间的关系可

能受到混杂因素的影响, 但其作用可能难以区分
[37]
。

2.5    硫酸盐还原菌的季节特征

硫化氢与其他还原硫(S)化合物是黑臭水体中

恶臭的主要来源
[39—41]

。在污染严重的石井河中检

测出4种恶臭挥发性有机硫化物
[42]

。硫酸盐还原菌

(Sulfate-reducing bacteria, SRB)可以利用含硫化合

物作为能量代谢过程的主要成分进行异化性硫酸

盐还原, 从而产生H2S。部分SRB还能将Fe3+
还原为

Fe2+, Fe2+
与硫化氢反应形成硫化亚铁(FeS)黑色悬

浮物质, 导致水体发黑
[43]

。因此, SRB是导致水体

发黑发臭的主要微生物。然而, 很少有研究者研究

黑臭沉积物中SRB的季节动态变化。

本研究根据高通量测序的结果筛选出其中的

SRB菌属, 在样品中共发现16个SRB菌属(表 4),
Desulfoprunum是本实验沉积物中SRB丰度最高的

菌属。进一步分析SRB的季节特征, 春季与秋季

SRB菌属相对丰度存在显著差异(P=0.017)。春季

沉积物中Desulfoprunum属相对丰度最高, 而Desu-
lfoprunum属严格厌氧, 说明春季沉积物处于厌氧状

Pro
te

ob
ac

te
ria

Firm
ic

ut
es

C
hl

or
of

le
xi

Ver
ru

co
m

ic
ro

bi
a

Pla
nc

to
m

yc
et

es

B
ac

te
ro

id
et

es

A
ct

in
ob

ac
te

ria

un
cl

as
si
fie

d

A
ci

do
ba

ct
er

ia

C
hl

am
yd

ia
e

A
m

in
ic

en
an

te
s

Par
cu

ba
ct

er
ia

Eur
ya

rc
ha

eo
ta

C
an

di
da

tu
s

sa
cc

ha
rib

ac
te

ria
-- --

0

30

60

90

aaaaaaaaaaaaaaaa
a

aaa ab
bba

aaba
b

ab
a

abbba abab
b

a
ab

ab
b

a
ab

ab
b

a
b

a

b

b

b

c

b
bc

相
对
丰
度

R
el

at
iv

e 
ab

u
n
d
an

ce
 (

%
)

春

夏

秋

冬

a

图 2    四季门水平优势沉积物微生物群落差异

Fig. 2    Seasonal difference of dominant microbial communities in sediments at the phylum level
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图 3   门水平上的微生物群落与环境因子的RDA分析

Fig. 3   Redundancy analysis of microbial community and envi-
ronmental factors based on phylum level
1—20为采样点编号, 三角形为微生物门类, 箭头为沉积物环境

因子

1—20 represent sample numbers, the triangles represent the
microorganism on phylum, and the arrows represent the envi-
ronmental factors of sediment
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态。春季沉积物中SRB的类群最多, 相对丰度最大,
这些结果表明在春季该沉积物环境更适于SRB类

群生长繁殖。为避免水体发黑发臭, 应在春季控制

SRB的数量。

SO2¡
4

SO2¡
4

SO2¡
4

对硫酸盐还原菌与环境因子进行相关性分析,
Desulfovibrio属与 含量呈极强正相关(r=0.617,
P=0.004), Desulfuromonas (r=0.476, P=0.034)、De-
sulfonema (r=0.462, P=0.040)、Desulfobacula (r=
0.462, P=0.040)与TN呈显著正相关, Desulfosporosi-
nus与TN呈极强正相关(r=0.660, P=0.002), Desul-
fosporosinus属与SOM呈显著正相关(r=0.475, P=
0.040), Desulfosarcina与Cl–

呈显著正相关(r=0.448,
P=0.048), Desulfomonile属与温度呈显著负相关(r=
–0.494, P=0.017)。研究表明, 硫酸盐还原菌属为厌

氧异养微生物, 其生长代谢依赖于 含量, 碳源

及溶氧条件等
[44, 45]

。本研究中硫酸盐还原菌的相

对丰度主要与TN、Cl–
、SOM、 含量相关。

因此, 为控制春季SRB的数量, 应控制春季沉积物

中的营养物质含量。

3    结论

与其他研究中沉积物微生物群落组成类似, 本
研究对黑臭内河不同季节沉积物进行测序, 结果表

明在门水平上, 沉积物中优势菌门始终为变形杆

菌、厚壁菌门、绿弯菌门、疣微菌门、浮霉菌

门、拟杆菌门和放线菌门等, 但这些菌门的相对丰

度随着季节变化而改变。春季指示污染的微生物

如绿弯菌门和酸杆菌门相对丰度较高, 秋季具有降

解污染物能力的变形菌门相对丰度较高。这与对

阜阳四季沉积物理化指标进行分析, 得出的沉积物

污染在春季更严重的结论一致。随后对阜阳沉积

物门水平上的微生物群落组成、环境因子进行

RDA分析, 结果表明SOM、温度及pH等相关环境

因子是影响微生物群落的重要因素。

SO2¡
4

对四季沉积物中的SRB菌属进行统计分析, 发
现春季沉积物中SRB的类群最多, 相对丰度最大,
而导致水体发臭的硫化氢气体主要在SRB还原硫

酸盐的过程中产生, 部分SRB还会还原Fe3+, 导致黑

色悬浮物质FeS产生。因而, 在黑臭沉积物的治理

过程中, 对SRB数量的控制尤为重要。对SRB与环

境因子进行Pearson相关性分析, 得到SRB的丰度与

、TN、SOM、Cl–
等呈显著正相关。因此为

有效避免河流黑臭物质的产生, 建议在春季控制沉

积物中营养物质的含量。
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Abstract: In order to study the seasonal variation characteristics of microbial communities in the sediments of the
black-odorous river located in lower reaches of Shaying River, high-throughput sequencing approach was used to se-
quence the 16S rDNA gene of surficial sediments from the Zhongqing River and the Qiyu River. The results showed
that microbial species diversity in urban black-odorous river was not high and changed with different seasons: spring >
winter ≥ summer > autumn. The redundancy analysis revealed that the microbial diversity was significantly affected
by the season and pH of the sediment. By analyzing the microbial community structure in sediment at phylum level, it
is found that seasons, temperature, TN and SOM have a great impact on the microbial population. The relative abun-
dance of dominant bacteria such as Proteobacteria, Firmicutes, Chloroflexi, Verrucomicrobia, Bacteroidetes and Acti-
nobacteria differed at the seasonal level. The relative abundances of Firmicutes, Chloroflexi, Actinobacteria and
Acidobacteria in spring were relatively high, while Proteobacteria was relatively low. The relative abundances of Ver-
rucomicrobia and Bacteroidetes in autumn dramatically decreased, but Proteobacteria increased significantly compared
with other seasons. A total of 16 sulfate-reducing bacteria genus were detected in all samples, among which Desulfo-
prunum was the most abundant. SRB was the most abundant in spring with the highest relative abundance. SRB was
positively correlated with , TN, SOM, Cl– etc. The above results provide a reference for the selection of control
time to effectively avoid the generation of black and odorous substances in rivers.

Key words: Urban river; Black-odorous sediment; Microbial community; Seasonal change

1 期 陈倩茹等: 沙颍河下游城市黑臭内河沉积物微生物群落季节变化特征 189


