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摘要：在垃圾的卫生填埋过程中会产生富含高浓度有机物与大量氨氮的垃圾渗滤液。 目前，针对渗滤液的处

理广泛采用膜生物反应器（ＭＢＲ）技术，以实现高效去除高浓度污染物。 然而，关于 ＭＢＲ 对渗滤液中微生物

功能的影响，特别是高级膜处理工艺对其的具体作用，尚存诸多未知。 本研究收集了来自 ４ 个不同渗滤液处

理阶段的样品，涵盖未处理（ＴＨＨＳ１）、超滤（ＴＢＳ３）、纳滤（ＴＢＳ４）及反渗透（ＴＢＳ５）等关键环节。 通过宏基因组测序

技术对渗滤液源微生物功能基因进行分析，探索不同处理阶段微生物群落结构的变化及其对渗滤液源微生

物碳、氮、磷循环相关基因的影响。 研究结果显示，ＭＢＲ 技术显著降低了渗滤液中微生物菌群的丰度与多样

性。 具体而言，在渗滤液的处理流程中，Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ 和 Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｌｅｓ 通过 Ｌ－乳酸脱氢酶基因及 ＣＯ 脱

氢酶小亚基（ｃｏｘＡ）基因的活跃表达，推动了碳循环的顺畅进行；而 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ 作为氮循环的核心驱动

力，深刻影响着氮素的转化过程；此外，磷循环受到 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ 与 Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ 的精细调控。 本研究

深入探讨了ＭＢＲ 系统在调控渗滤液源微生物生物驱动的物质转化中的重要作用，为优化渗滤液处理工艺、减
轻渗滤液源基因环境污染提供了数据支撑与科学依据。
关键词：垃圾渗滤液；膜生物反应器；微生物群落；宏基因组；元素循环分析
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　 　 垃圾渗滤液是卫生填埋场中产生的高浓度污

染水体，其主要来源包括垃圾自身水分、地下水渗

透和降雨等［１—２］。 渗滤液中含有磷、氨氮、无机盐

及重金属等，成分随填埋时间和气候条件显著

变化［３］。
垃圾渗滤液是环境污染物的重要来源，需进

行针对性的处理以减少其环境风险。 目前，高效

的渗滤液处理工艺多采用膜分离技术与生物处理

技术结合的膜生物反应器（ｍｅｍｂｒａｎｅ ｂｉｏｒｅａｃｔｏｒ，
ＭＢＲ）系统［４］。 研究表明，ＭＢＲ 系统在渗滤液处

理中去除污染物效果显著［５］。 例如，ＭＢＲ 系统可

以将渗滤液中的总有机碳从 １２２８ ｍｇ·Ｌ－１显著降

低至 ３８３ ｍｇ·Ｌ－１ ［６］，并使无机碳和氮的含量减少

８５％～９０％［７］。 不同配置的 ＭＢＲ 系统可以有效

去除大量的 ＮＨ４
＋、ＮＯ３

－和 ＮＯ２
－等含氮化合物［８］。

尽管 ＭＢＲ 系统在去除传统污染物方面表现出色，
但膜分离技术和微生物群落之间的相互作用复

杂，需要更多的研究来评估其在处理后渗滤液中

对碳、氮、磷等元素的循环影响，以减少环境污染。
ＭＢＲ 技术中，微生物在复杂的环境下通过多

种代谢途径，特别是氮循环、碳循环和磷循环，参与

渗滤液的污染物转化和去除。 微生物群落的变化

对元素生物地球化学循环具有重要影响［９］。 例如，
Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓ 属物种在 ＭＢＲ 系统中能够有效降解

渗滤液中的高浓度氨氮［１０］，而 Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ 属物

种则在低碳氮比的进水中高效脱氮除磷。 尽管已

有大量研究关注生物处理技术中微生物与碳、氮、
磷等元素循环的关系，但 ＭＢＲ 系统中的微生物在

高效处理垃圾渗滤液方面表现出独特的代谢活动

和群落结构。 作为膜生物反应器，ＭＢＲ 技术的膜
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分离作用对微生物群落的组成和功能有重要影

响。 在高浓度污染物和有机物环境下，ＭＢＲ 技术

展现出独特的处理优势，但膜分离作用也可能对

微生物群落结构造成影响［１１］。 然而，ＭＢＲ 系统

中的膜分离作用可能导致元素循环相关细菌和基

因的富集，特别是在处理后的渗滤液中，这些微生

物和基因可能会迁移到环境中，影响环境微生态，
如何提高渗滤液中碳、氮、磷等污染物的去除效率

并减少其对环境的影响备受关注。
基于此，本文以内蒙古自治区典型垃圾填埋

场为例，利用宏基因组测序技术，分析 ＭＢＲ 系统

对渗滤液中微生物群落结构和功能基因的影响，
为优化渗滤液处理工艺，减少渗滤液源细菌和基

因对环境微生态的影响提供数据支持。

１　 材料与方法

１．１　 样品采集

本研究样本采集自内蒙古自治区呼和浩特市

某填埋龄 １０ ａ 的垃圾填埋场，采集时间为 ２０２３
年 ３ 月。 共采集 ４ 种不同渗滤液工艺处理的样

品，其中ＨＨＳ１为进水样本（渗滤液原液），ＢＳ３为超

滤后样品，ＢＳ４为纳滤后样品，ＢＳ５为反渗透样品

（处理后的渗滤液）。 每个阶段进行 ３ 次平行取样，
共 １２ 个样本。 每个样本（１００ ｍＬ）分别保存于无菌

塑料瓶中，避光储存在 ４ ℃冰箱内，用于后续实验。

１．２　 宏基因组测序分析

样本的宏基因组 ＤＮＡ 提取、文库构建和测序

由北京百迈客生物科技有限公司完成。 将 １００ ｍＬ
的样本通过 ０. ２２ μｍ 滤膜过滤，以富集包括细菌

在内的微生物群落。 使用 ＴＩＡＮａｍｐ Ｂａｃｔｅｒｉａ ＤＮＡ
Ｋｉｔ 试剂盒提取 ＤＮＡ，经 Ｎａｎｏ Ｄｒｏｐ ２０００ 检测合

格的 ＤＮＡ 样本用于构建宏基因组鸟枪测序文库，
并进行测序。 每个样本的 ２００ ｎｇ 基因组 ＤＮＡ 被

剪切为大约 ４５０ ｂｐ 的文库片段。 所有样本都在

Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｎｏｖａｓｅｑ ６０００ 仪器上以双端 １５０ ｂｐ 模式

进 行 测 序。 Ｒａｗ ｒｅａｄｓ 通 过 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ
（ｖ０. ３９） ［１２］进行质量修剪，以去除接头污染和低

质量 ｒｅａｄｓ，处理后得到的 ｒｅａｄｓ 即为 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ。
质量控制后，使用 ＢＷＡ⁃ｍｅｍ 算法将 ｒｅａｄｓ 映射到

微生物基因组［１３］。
Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 使用 ＭｅｇａＨｉｔ（ｖ１．１．１）以参数“－－

ｍｉｎ－ ｃｏｎｔｉｇ － ｌｅｎ ５００” 组装成重叠群［１３］。 使用

Ｐｒｏｄｉｇａｌ（ｖ２．６．３） ［１５］ 预测每个重叠群的开放阅读

框（ ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅ，ＯＲＦ），并使用 ＣＤ －ＨＩＴ
（ｖ ４．８．１） ［１６］将所有ＯＲＦｓ 聚类成唯一基因。 为了计

算所有样本中的基因丰度，使用 Ｓａｌｍｏｎ（ｖ ４．８．１）［１７］获

得每个基因的拷贝数。

１．３　 数据分析

使用 ＭｅｔａＰｈｌＡｎ 进行序列的拼接和分类鉴定，
获得不同微生物的种属信息［１８］。 对筛选后的高质

量序列，使用 ＭＥＧＡＮ 软件进行功能基因的注释，
以识别与碳、氮、磷循环相关的关键基因［１９］。 利用

Ｐｙｔｈｏｎ 的 ＳｃｉＰｙ 库进行微生物群落结构的多样性

分析［２０］。 使用 Ｐｙｔｈｏｎ 的 Ｍａｔｐｌｏｔｌｉｂ 库进行数据可

视化，包括制作物种组成柱状图、热图等。

２　 结果与讨论

２．１　 垃圾渗滤液中水质参数及微生物菌群结构分析

　 　 垃圾渗滤液处理工艺处理后的水样水质参数

如表 １ 所示。 由表 １ 可知，各个处理阶段的污染

物去除效果存在显著差异。 超滤阶段（ＴＢＳ３）对总

氮和总磷的去除效果较好，但对 ＣＯＤ 的去除效果

相对较差；纳滤阶段（ＴＢＳ４）虽然对总氮去除率有

所降低，但在 ＣＯＤ 和总磷的深度处理上表现突

出；反渗透处理阶段（ＴＢＳ５）对垃圾渗滤液中的总

氮、总 磷 和 ＣＯＤ 的 去 除 率 分 别 为 ９９. ７３％、
９９. ８３％和 ９９. ５８％，最终出水水质各项指标均达

到《污水综合排放标准》（ＧＢ ８９７８—１９９６）一级 Ａ
类标准。 表明典型渗滤液处理工艺能够有效降低

垃圾渗滤液中的污染物浓度。
Ａｌｐｈａ 多样性分析用于研究细菌群落的丰富

度和多样性，包括 Ｃｈａｏ、ＡＣＥ、Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 和

Ｃｏｖｅｒａｇｅ 等统计学指标。 ＴＨＨＳ１、ＴＢＳ３、ＴＢＳ４和 ＴＢＳ５各

阶段的微生物多样性统计如表 ２ 所示。 Ｃｏｖｅｒａｇｅ
指数在所有样本中均接近 １，表明测序深度足够，
所得到的微生物群落组成数据都是全面、可靠的。
Ｃｈａｏ 和 ＡＣＥ 指数衡量物种丰富度，即物种数量

的多少［２１］。 由表 ２ 可知，渗滤液原液中微生物物

种丰富度最高，当渗滤液经处理后，物种丰富度逐

渐下降。 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数［２２］用来评价渗滤液中微生

物的多样性。 ＨＨＳ１样本的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数高于其

他样本，表明渗滤液原液中物种分布的多样性和
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均匀性高于处理后的水样。 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数也是判

断群落物种多样性的指标，ＨＨＳ１、ＢＳ３、ＢＳ４和ＢＳ５
样本的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均大于 ０. ８０，表明样本中物

种分布均匀。

表 １　 垃圾渗滤液中不同处理工艺处理样品水质参数及污染物去除率
Ｔａｂ．１ Ｗａｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ａｎｄ ｐｏｌｌｕｔａｎｔｓ ｒｅｍｏｖａｌ ｒａｔｅ ｏｆ ｌｅａｃｈａｔｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｔｒｅａｔｅｄ ｂｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ

污染物
ＨＨＳ１ ／

（ｍｇ·Ｌ－１）
ＢＳ３ ／

（ｍｇ·Ｌ－１）
ＢＳ４ ／

（ｍｇ·Ｌ－１）
ＢＳ５ ／

（ｍｇ·Ｌ－１）
ＢＳ３ 中污染物
去除率 ／ ％

ＢＳ４ 中污染物
去除率 ／ ％

ＢＳ５ 中污染物
去除率 ／ ％

总氮 ４ ６７０．００ １０４．００ ５６．９０ １２．７０ ９７．７７ ９８．７８ ９９．７３
总磷 ２３．５０ １．５８ ０．２７ ０．０４ ９３．２８ ９８．８５ ９９．８３

化学需氧量 ５ ２５０．００ １ ０３０．００ ９３．００ ２２．００ ８０．３８ ９８．２３ ９９．５８

表 ２　 垃圾渗滤液中的微生物多样性
Ｔａｂ．２ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｌａｎｄｆｉｌｌ ｌｅａｃｈａｔｅ

分组 观察物种数 ＡＣＥ Ｃｈａｏ Ｓｈａｎｎｏｎ Ｓｉｍｐｓｏｎ Ｇｏｏｄ'ｓ Ｃｏｖｅｒａｇｅ
ＨＨＳ１ １５ ０２２±１２２ １５ ０３８±２０６ １５ ０３０±２０４ ６．２６±０．１８ ０．９８±０．００５ ０．９９９ ９８５±０．０００ ００２
ＢＳ３ １１ ９００±９８８ １１ ９１３±９８７ １２ ０４１±６６５ ５．７９±０．１９ ０．９８±０．００５ ０．９９９ ９８７±０．０００ ００２
ＢＳ４ ２４１３±３５０ ２４２５±２２４ ２４１８±２２２ ２．５２±０．０２ ０．８０±０．００２ ０．９９９ ９９０±０．０００ ００５
ＢＳ５ ２７３２±１３３ ２７３５±６８ ２７３３±６６ ４．０１±０．０４ ０．９５±０．００２ ０．９９９ ９９５±０．０００ ００１

　 　 垃圾渗滤液处理不同阶段微生物群落结构变

化如图 １ 所示。 由图 １ 可知，ＴＨＨＳ１阶段生物多样

性丰富，相对丰度大于 １％的菌群有变形菌门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、拟杆菌

门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）和古菌门（Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ），相对

丰度分别为 ２９. １３％、１６. ５７％、１２. ７５％和 ６. ５２％。
ＴＢＳ３阶段群落结构发生改变，变形菌门成为主要

优势门，相对丰度为 ８４. １５％。 其次是拟杆菌门，
相对丰度为 １. ８４％。 ＴＢＳ４、ＴＢＳ５ 阶段群落变化与

ＴＢＳ３阶段变化相似，变形菌门相对丰度分别为

９７. １４％和 ９６. ９８％。 变形菌门细菌在渗滤液原液

和渗滤液处理过程中的相对丰度较高，且膜生物

反应器能够明显提高渗滤液中变形菌门细菌的相

对丰度。 已有研究发现变形菌门细菌在无氧和缺

氧条件下，能够参与反硝化过程并去除氮，同时具

备磷的去除能力［２３］，表明渗滤液中氮元素和磷元

素的去除可能和渗滤液中的变形菌门有关。

图 １　 不同渗滤液处理工艺门水平群落结构变化

Ｆｉｇ．１ Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｔ Ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅａｃｈａｔｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ
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２．２　 元素循环分析

２．２．１　 碳元素循环分析

优化垃圾渗滤液处理过程中碳的转化和利用

对于提高处理效率至关重要。 首先，通过有效地

转化和利用碳可以减少渗滤液中有机物含量，从
而降低后续处理的负担和成本。 其次，优化碳转

化过程有助于促进能源回收，例如通过提高甲烷

产量，可以将垃圾渗滤液处理过程转化为能源生

产过程，实现废物资源化。 此外，通过控制碳的转

化路径，可以减少温室气体二氧化碳和甲烷等的

排放，从而减轻垃圾渗滤液处理过程对环境的影

响。 本研究中共检测出 ６ 条主要的碳代谢途径，
分别为有氧碳固定、厌氧固碳、甲烷生成、一氧化

碳氧化、好氧甲烷氧化、发酵（图 ２）。
分析渗滤液处理不同阶段样本的 Ｃ 元素循

环代谢途径发现，ＴＢＳ４ 阶段的发酵过程主要由

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ 通过 Ｌ－乳酸脱氢酶（ Ｌ － ｌａｃｔａｔｅ
ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ）基因驱动，其相对丰度为 ９８. ３２％；
ＴＢＳ５阶段的 ＣＯ 氧化过程主要由 Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｌｅｓ 通
过其 ＣＯ 脱氢酶小亚基（ ｃｏｘＡ）基因驱动，其相对

丰度为 ６８. ５０％（表 ３）。

图 ２　 碳循环代谢路径相对丰度热图

Ｆｉｇ．２ Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ

表 ３　 ＴＢＳ４阶段 Ｌ－乳酸脱氢酶基因和 ＴＢＳ５阶段 ＣＯ 脱氢酶小亚基（ｃｏｘＡ）基因的宿主菌相对丰度分析
Ｔａｂ．３ Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｈｏｓｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ｆｏｒ Ｌ－ｌａｃｔａｔｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｉｎ

ＴＢＳ４ ａｎｄ ＣＯ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ （ｃｏｘＡ） ｉｎ ＴＢＳ５
％

目 ＢＳ４１ ＢＳ４２ ＢＳ４３ ＢＳ５１ ＢＳ５２ ＢＳ５３
Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ ０．１４ ０．１８ ０．１５ — — —
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ ９８．０５ ９９．１２ ９７．７８ ２０．３４ ２０．３９ ２２．８７
Ｏｃｅａｎｏｓｐｉｒｉｌｌａｌｅｓ ０．４６ ０．０６ ０．２９ — — —
Ｈｙｐｈｏｍｉｃｒｏｂｉａｌｅｓ — — ０．１２ — — —
Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｌｅｓ ０．１４ — — — — —
Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｌｅｓ — — ０．１２ ６９．７０ ７０．８５ ６４．９６
Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｌｅｓ ０．１４ — — — — —

Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ ０．８７ ０．４４ １．２２ — — —
Ｃｅｌｌｖｉｂｒｉｏｎａｌｅｓ ０．１６ ０．２１ ０．３２ — — —

　 　 不同处理阶段碳循环功能基因的表达存在显

著差异（图 ３）。 在 ＴＢＳ４阶段，Ｌ－乳酸脱氢酶的相

对丰度显著高于 ＴＨＨＳ１和 ＴＢＳ３阶段，这表明纳滤过

程中微生物的乳酸发酵较其他代谢途径更为活

跃。 作为乳酸发酵的关键酶，Ｌ－乳酸脱氢酶催化

丙酮酸转化为乳酸，并在这一过程中生成 ＡＴＰ。

ＴＢＳ４阶段 Ｌ－乳酸脱氢酶的高丰度反映了微生物群

落对有机物降解需求的增加，从而促进了乳酸的

生成［２４］。 然而，ＴＢＳ５阶段 Ｌ－乳酸脱氢酶的相对丰

度降低，这可能是由于反渗透的高过滤效率减少

了依赖乳酸发酵的菌群数量，从而导致其活性和

数量的降低［２５—２６］。 不过有趣的是，细胞色素Ｃ 氧
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化酶经反渗透后相对丰度升高，说明在 ＭＢＲ 系统

的膜物理过滤条件下，微生物群落结构和功能基

因表达会发生明显变化，影响碳元素的代谢转化

路径，且能够富集特定的微生物源碳循环相关基

因，对环境微生态造成潜在威胁。

图 ３　 碳循环功能基因丰度热图

Ｆｉｇ．３ Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ

２．２．２　 氮元素循环分析

在分析垃圾渗滤液处理过程中微生物菌群及

其 Ｎ 元素转化功能时，识别出 ８ 种主要的氮代谢

途径：同化硝酸盐还原、反硝化、异化硝酸盐还原、
硝化、氮同化、固氮、氮矿化和氮素吸收。 ＴＨＨＳ１和

ＴＢＳ３阶段，氮矿化主导了氮代谢，其平均相对丰度

为 ４３. ０５％和 ２８. ７９％。 而在 ＴＢＳ４ 和 ＴＢＳ５ 阶段，氮
素吸收成为主要途径，平均相对丰度为 ２２. ２２％
和 ２２. ５０％（图 ４５）。 这说明不同的处理途径能够

影响渗滤液中氮循环进程。 氮矿化和氮素吸收是

两个主导的代谢途径。

图 ４　 氮循环代谢路径相对丰度热图

Ｆｉｇ．４ Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｙｃｌｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ
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图 ５　 氮循环功能基因丰度热图

Ｆｉｇ．５ Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｙｃｌｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ

　 　 进一步分析发现， ＴＢＳ４ 和 ＴＢＳ５ 阶段分别由

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ 通过 ｎａｒＧ 基因和 ｎｉｒＢ 基因介导

氮转化过程（表 ４）。 这一变化反映了渗滤液处理

的后期阶段氮的形态和浓度变化，氮吸收成为主

要的代谢活动，以支持微生物的生长和维持氮平

衡。 Ｋｕｙｐｅｒｓ 等［２７］和 Ｒｉｓｃｈ 等［２８］的研究也强调了

微生物在调节氮矿化和氮素吸收中的核心作用，
并指出氮的可利用性是影响生态系统生产力和微

生物分解的关键因素。

表 ４　 ＴＢＳ４阶段 ｎａｒＧ 基因和 ＴＢＳ５阶段 ｎｉｒＢ 基因的宿主菌相对丰度分析
Ｔａｂ．４ Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｈｏｓｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ｆｏｒ ｎａｒＧ ｇｅｎｅ ｉｎ ＴＢＳ４ ａｎｄ ｎｉｒＢ ｇｅｎｅ ｉｎ ＴＢＳ５

％
目 ＢＳ４１ ＢＳ４２ ＢＳ４３ ＢＳ５１ ＢＳ５２ ＢＳ５３

Ｒｈｏｄｏｃｙｃｌａｌｅｓ — — — ０．０８ ０．０９ ０．０８
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ ９１．３３ ９２．８０ ９３．３１ ８４．０１ ７９．３７ ８２．３１
Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｌｅｓ ０．０２ — — １．７０ ２．０９ １．９４
Ａｅｒｏｍｏｎａｄａｌｅｓ — ０．０７ ０．０２ — — —
Ｏｃｅａｎｏｓｐｉｒｉｌｌａｌｅｓ — — ０．０３ — — —
Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｌｅｓ — — — １４．０９ １８．４６ １５．４０
Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ ０．０６ — — — — —
Ｃｅｌｌｖｉｂｒｉｏｎａｌｅｓ ０．１７ ０．１８ ０．３２ — — —

Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ ０．１０ ０．０７ ０．０７ ０．０４ — ０．０３
Ｈｙｐｈｏｍｉｃｒｏｂｉａｌｅｓ — — — ０．０３ — —

　 　 超滤处理显著影响了氮代谢途径，导致与硝

化、氮矿化和固氮相关基因的丰度降低，这可能是

由于微生物被小孔径膜截留。 纳滤处理进一步导

致氮同化基因丰度降低。 经反渗透处理后反硝化

和异化硝酸盐还原基因丰度也降低。 ＭＢＲ 处理

引起的微生物菌群结构变化促进了同化性硝酸盐

还原基因丰度的增加。 这一增加可能与膜过滤去

除竞争微生物有关，从而降低了营养竞争，或者由

于微生物群落结构演替增加了同化性硝酸盐还原

微生物的比例［２９］。 从氮转化的角度来看，ＭＢＲ
显著改变了渗滤液中氨氮和有机氮向亚硝酸盐和

硝酸盐的转化，主要体现在硝化基因丰度增加和

反硝化过程增强，这有助于将部分硝酸盐转化为

氮气，减少水体中的潜在氮污染［３０］；硝化和反硝

化过程的基因丰度变化相互协同，表明硝化产生

的硝酸盐可作为反硝化过程的底物。 所有处理阶

段中氮同化基因丰度较高，表明氮同化过程在不

同工艺下均占据主导地位。 超滤和纳滤处理增加

了反硝化基因的丰度，而反渗透处理则降低了这

一丰度，突显了超滤和纳滤处理在反硝化过程中

的重要性。 氮矿化和氮素吸收相关基因在所有处

理阶段中的丰度均较高，特别在反渗透处理后，这
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说明处理后的渗滤液中这些过程对维持氮平衡至

关重要。
２．２．３　 磷元素循环分析

通过分析垃圾渗滤液处理过程中微生物群落

及其磷元素转化功能，发现主要的磷代谢途径包

括丙酮酸代谢、嘧啶代谢、嘌呤代谢、双组分系统、
膦酸盐和次膦酸盐代谢、氧化磷酸化、磷酸转移酶

系统、有机磷酸酯水解、磷酸戊糖途径及运输蛋白

等（图 ６７）。

图 ６　 磷循环代谢路径相对丰度热图

Ｆｉｇ．６ Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｙｃｌｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ

图 ７　 磷循环功能基因丰度热图

Ｆｉｇ．７ Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｙｃｌｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ
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　 　 经超滤（ＢＳ３）后，双组分系统（ｔｗｏ⁃ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
ｓｙｓｔｅｍ）成为了主要代谢途径，由 Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ
（相对丰度 ５１. ４６％）通过 ｐｐｘ 基因参与磷循环。 在

ＴＢＳ４ 阶 段， 磷 酸 戊 糖 途 径 （ ｐｅｎｔｏｓｅ ｐｈｏｓｐｈａｔｅ
ｐａｔｈｗａｙ）成为主要代谢途径，由 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ
（相对丰度 ７１. ７９％）通过 ｐｓｔＣ 基因影响磷循环。

在 ＴＢＳ５ 阶段，主要由 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ（相对丰度

８３. ６３％）通过 ｇｌｐＱ 基因影响磷循环中的磷酸转

移酶系统（ｐｈｏｓｐｈｏｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ ｓｙｓｔｅｍ），表明在渗滤

液处理的最终阶段，微生物群落通过调整其代谢

途径来适应磷资源不足的环境条件［３１］（表 ５）。

表 ５　 ＴＢＳ３阶段 ｐｐｘ 基因、ＴＢＳ４阶段 ｐｓｔＣ 基因和 ＴＢＳ５阶段 ｇｌｐＱ 基因的宿主菌相对丰度分析
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　 　 在渗滤液处理的早期阶段，微生物面临来自

渗滤液原液中的化学和生物压力，如有毒有机物

质和重金属等，这些因素可能导致微生物 ＤＮＡ 损

伤［３２］。 嘌呤和嘧啶代谢是核酸合成的基础，对修

复 ＤＮＡ 损伤和支持微生物快速增殖至关重

要［３３］。 因此，这些代谢途径的活性反映了微生物

维持其生命活动和适应压力环境的需求［３４］。 随

着渗滤液处理过程的进行，特别是在纳滤和反渗

透等 ＭＢＲ 系统处理后，水中可用的营养物质减

少。 在有限资源条件下，能高效利用剩余磷资源

的微生物通过活跃的磷酸戊糖途径和磷酸转移酶

系统保持生存优势［３５］。 这不仅有助于微生物的

生长和繁殖，也影响最终水质。 嘌呤代谢和嘧啶

代谢均涉及核苷酸的合成和代谢，它们之间存在

协同作用，共同影响细胞的生长和分裂［３６］。 在垃

圾渗滤液处理过程中，这两条代谢途径的协同作

用对维持微生物群落的稳定性和元素循环效率具

有重要意义。

此外，磷酸戊糖途径是合成核苷酸所必需的

磷酸戊糖的重要来源，与嘌呤和嘧啶的代谢过程

紧密相连［３７］。 转运蛋白在磷的循环中扮演着至

关重要的角色，它们负责磷酸盐及其他有机磷化

合物的细胞内外的转运，从而影响到其他代谢途

径的运作效率［３８］。 具体而言，转运蛋白的活性水

平能够直接影响丙酮酸代谢及氧化磷酸化等过程

的效率，因为这些代谢途径都高度依赖于磷酸盐

作为底物或产物的存在［３９］。 在 ＴＢＳ３和 ＴＢＳ４阶段，
部分磷酸盐及有机磷化合物的去除会改变细胞内

磷的可用性，进而对与磷循环相关的代谢途径的

活性及其相互协同作用产生影响。
值得注意的是，当前研究在样品采集方面尚

存在局限性，特别是在考虑厌氧处理及 ＭＢＲ 作为

独立处理模块时，样品的明确区分尚未完全实现，
这可能对准确解析各模块中微生物的具体作用及

其相互间的交互作用构成了一定的障碍。 因此，
未来的研究工作将致力于更精细地分隔并采集不
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同渗滤液处理工艺阶段的样品，以期能够更全面

地揭示各阶段微生物群落的结构特征及其在元素

循环中的功能作用。

３　 结论

本研究通过宏基因组测序分析了垃圾渗滤液

ＭＢＲ 处理各阶段的微生物群落结构和功能。 结

果表明，进水阶段微生物多样性最高，主要由变形

菌门主导；随着超滤、纳滤和反渗透工艺的进行，
微生物多样性逐渐降低，但变形菌门始终占据主

导地位。 通过对碳、氮、磷循环功能基因的分析，
我们明确了在不同处理阶段对元素循环具有重要

影响的主要微生物种群，并揭示了其在各个阶段

中的关键作用。 因此，理解微生物群落对处理工

艺的影响，不仅有助于优化渗滤液处理策略，还为

未来的微生物功能群落研究提供了理论依据。 主

要结论如下：
１） 碳循环代谢途径与 Ｌ－乳酸脱氢酶和 ＣＯ

脱氢酶相关，分别由 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ 和 Ｂｕｒｋ⁃
ｈｏｌｄｅｒｉａｌｅｓ 通过 Ｌ－乳酸脱氢酶基因和 ＣＯ 脱氢酶

小亚基（ｃｏｘＡ）基因驱动；
２） Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ 作为氮循环中的主导种

群，通过氮素吸收影响渗滤液中的氮循环过程；
３） 磷循环主要由 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ 通过 ｐｓｔＣ

和 ｇｌｐＱ 基因影响磷酸戊糖途径以及磷酸转移酶

系统，由 Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ 通过 ｐｐｘ 基因影响双组

分系统。
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ｆｌｅｘｉｂｌｅ ｔｒｉｍｍｅｒ ｆｏｒ Ｉｌｌｕｍｉｎａ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄａｔａ［ Ｊ］．Ｂｉｏｉｎ⁃
ｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２０１４，３０（１５）：２１１４－２１２０．

［１３］ ＭＡＲＴＩＮＩＡＮＯ Ｒ，ＧＡＲＲＩＳＯＮ Ｅ，ＪＯＮＥＳ Ｅ Ｒ，ｅｔ ａｌ．
Ｒｅｍｏｖｉｎｇ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｂｉａｓ ａｎｄ ｉｍｐｒｏｖｉｎｇ ｉｎｄｅｌ ｃａｌｌｉｎｇ ｉｎ
ａｎｃｉｅｎｔ ＤＮＡ ｄａｔａ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｙ ｍａｐｐｉｎｇ ｔｏ ａ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｇｒａｐｈ［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｅ Ｂｉｏｌｏｇｙ，２０２０，２１：１－１８．

［１４］ ＦＵＥＮＴＥＳ⁃ＴＲＩＬＬＯ Ａ，ＭＯＮＺÓ Ｃ，ＭＡＮＺＡＮＯ Ｉ，ｅｔ ａｌ．
Ｂｅｎｃｈｍａｒｋｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｐｐｒｏａｃｈｅｓ ｆｏｒ Ｎｏｒｏｖｉｒｕｓ
ｇｅｎｏｍｅ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｉｎ ｍｅｔａｇｅｎｏｍｅ ｓａｍｐｌｅｓ ［ Ｊ］． ＢＭＣ
Ｇｅｎｏｍｉｃｓ，２０２１，２２：１－１２．

［１５］ ＨＹＡＴＴ Ｄ， ＣＨＥＮ Ｇ Ｌ， ＬＯＣＡＳＣＩＯ Ｐ Ｆ， ｅｔ ａｌ．
Ｐｒｏｄｉｇａｌ：ｐｒｏｋａｒｙｏｔｉｃ ｇｅｎｅ ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ
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ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｓｉｔｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ［ Ｊ］． ＢＭＣ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，
２０１０，１１：１１９．

［１６］ ＳＩＬＶＡ Ｒ，ＰＡＤＯＶＡＮＩ Ｋ，ＧÓＥＳ Ｆ，ｅｔ ａｌ．ＧｅｎｅＲＦｉｎｄｅｒ：
ｇｅｎｅ ｆｉｎｄｉｎｇ ｉｎ ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ ｄａｔａ ｃｏｍｐｌｅｘｉｔｉｅｓ
［Ｊ］．ＢＭＣ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２０２１，２２：１－１７．

［１７］ ＰＡＴＲＯ Ｒ，ＤＵＧＧＡＬ Ｇ，ＬＯＶＥ Ｍ Ｉ，ｅｔ ａｌ．Ｓａｌｍｏｎ ｐｒｏ⁃
ｖｉｄｅｓ ｆａｓｔ ａｎｄ ｂｉａｓ⁃ａｗａｒｅ ｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ［ Ｊ］． Ｎａｔｕｒｅ Ｍｅｔｈｏｄｓ， ２０１７， １４ （ ４）： ４１７
－４１９．

［１８］ ＢＬＡＮＣＯ⁃ＭÍＧＵＥＺ Ａ，ＢＥＧＨＩＮＩ Ｆ，ＣＵＭＢＯ Ｆ，ｅｔ ａｌ．
Ｅｘｔｅｎｄｉｎｇ ａｎｄ ｉｍｐｒｏｖｉｎｇ ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｐｒｏ⁃
ｆｉｌｉｎｇ ｗｉｔｈ ｕｎｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｕｓｉｎｇ ＭｅｔａＰｈｌＡｎ４
［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０２３，４１（１１）：１６３３－１６４４．

［１９］ ＢＡＧ̌ＣＩ Ｃ，ＰＡＴＺ Ｓ，ＨＵＳＯＮ Ｄ Ｈ．Ｄｉａｍｏｎｄ ｍｅｇａｎ：ｆａｓｔ
ａｎｄ ｅａｓｙ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｈｏｒｔ
ａｎｄ ｌｏｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ［Ｊ］．Ｃｕｒｒｅｎｔ Ｐｒｏｔｏｃｏｌｓ，
２０２１，１（３）：ｅ５９．

［２０］ ＶＩＲＴＡＮＥＮ Ｐ，ＧＯＭＭＥＲＳ Ｒ，ＯＬＩＰＨＡＮＴ Ｔ Ｅ，ｅｔ ａｌ．
ＳｃｉＰｙ １．０：ｆｕｎｄａｍｅｎｔａｌ ａｌｇｏｒｉｔｈｍｓ ｆｏｒ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｃｏｍｐｕ⁃
ｔｉｎｇ ｉｎ ｐｙｔｈｏｎ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ Ｍｅｔｈｏｄｓ，２０２０，１７（３）：２６１
－２７２．

［２１］ ＳＨＡＮＮＯＮ Ｃ Ｅ．Ｔｈｅ ｍａｔｈｅｍａｔｉｃａｌ ｔｈｅｏｒｙ ｏｆ ｃｏｍｍｕｎｉ⁃
ｃａｔｉｏｎ．１９６３ ［ Ｊ］． ＭＤ Ｃｏｍｐｕｔｉｎｇ， １９９７， １４ （ ４）： ３０６
－３１７．

［２２］ ＳＩＭＰＳＯＮ Ｅ Ｈ．Ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔ ｏｆ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ［ Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，
１９４９，１６３（４１４８）：６８８．

［２３］ ＡＭＰＥＳＥ Ｌ Ｃ，ＳＧＡＮＺＥＲＬＡ Ｗ Ｇ，ＺＩＥＲＯ Ｈ Ｄ Ｄ，ｅｔ
ａｌ．Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｇｒｅｓｓ，ｔｒｅｎｄｓ，ａｎｄ ｕｐｄａｔｅｓ ｏｎ ａｎａｅｒｏｂｉｃ
ｄｉｇｅｓｔｉｏｎ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ： ａ ｂｉｂｌｉｏｍｅｔｒｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ［ Ｊ ］．
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｃｌｅａｎｅｒ Ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ，２０２２，３３１：１３０００４．

［２４］ 　 黄艳娜，许光涛，游春苹．乳酸菌中乳酸脱氢酶的

研究进展 ［ Ｊ］． 食品工业科技， ２０１６， ３７ （ ８）： ３６９
－３７３．

［２５］ ＳＨＩ Ｌ，ＴＵ Ｂ Ｐ．Ａｃｅｔｙｌ⁃ＣｏＡ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｅ⁃
ｔａｂｏｌｉｓｍ：ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ａｎｄ ｃｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ［ Ｊ］． Ｃｕｒｒｅｎｔ
Ｏｐｉｎｉｏｎ ｉｎ Ｃｅｌｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ，２０１５，３３：１２５－１３１．

［２６］ ＤＡＶＩＥＳ Ｍ Ｎ， ＫＪＡＬＡＲＳＤＯＴＴＩＲ Ｌ， ＴＨＯＭＰＳＯＮ Ｊ
Ｗ，ｅｔ ａｌ．Ｔｈｅ ａｃｅｔｙｌ ｇｒｏｕｐ ｂｕｆｆｅｒｉｎｇ ａｃｔｉｏｎ ｏｆ ｃａｒｎｉｔｉｎｅ
ａｃｅｔｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ ｏｆｆｓｅｔｓ ｍａｃｒｏｎｕｔｒｉｅｎｔ⁃ｉｎｄｕｃｅｄ ｌｙｓｉｎｅ
ａｃｅｔｙｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｐｒｏｔｅｉｎｓ［Ｊ］．Ｃｅｌｌ Ｒｅｐｏｒｔｓ，
２０１６，１４（２）：２４３－２５４．

［２７］ ＫＵＹＰＥＲＳ Ｍ Ｍ Ｍ，ＭＡＲＣＨＡＮＴ Ｈ Ｋ，ＫＡＲＴＡＬ Ｂ．
Ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ⁃ｃｙｃｌｉｎｇ ｎｅｔｗｏｒｋ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅ⁃
ｖｉｅｗｓ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１８，１６（５）：２６３－２７６．

［２８］ ＲＩＳＣＨ Ａ Ｃ，ＺＩＭＭＥＲＭＡＮＮ Ｓ，ＯＣＨＯＡ⁃ＨＵＥＳＯ Ｒ，ｅｔ
ａｌ．Ｓｏｉｌ ｎｅｔ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｍｉｎｅｒａｌｉｓａｔｉｏｎ ａｃｒｏｓｓ ｇｌｏｂａｌ ｇｒａｓｓ⁃
ｌａｎｄｓ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ，２０１９，１０（１）：４９８１．

［ ２９ ］ ＷＥＩ Ｚ Ｍ， ＭＯＨＡＭＥＤ Ｔ Ａ， ＺＨＡＯ Ｌ， ｅｔ ａｌ．
Ｍｉｃｒｏｈａｂｉｔａｔ ｄｒｉｖｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｎａｂｏｌｉｓｍ ｔｏ ｐｒｏｍｏｔｅ ｃａｒ⁃
ｂｏｎ ｓｅｑｕｅｓｔｒａｔｉｏｎ ｄｕｒｉｎｇ ｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇ ［ Ｊ］． Ｂｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅ
Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０２２，３４６：１２６５７７．

［３０］ ＨＥ Ｔ Ｘ，ＸＩＥ Ｄ Ｔ，ＮＩ Ｊ Ｐ，ｅｔ ａｌ．Ｎｉｔｒｏｕｓ ｏｘｉｄｅ ｐｒｏｄｕｃｅｄ
ｄｉｒｅｃｔｌｙ ｆｒｏｍ ａｍｍｏｎｉｕｍ，ｎｉｔｒａｔｅ ａｎｄ ｎｉｔｒｉｔｅ ｄｕｒｉｎｇ ｎｉ⁃
ｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ［ Ｊ］． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｈａｚａｒｄｏｕｓ
Ｍａｔｅｒｉａｌｓ，２０２０，３８８：１２２１１４．

［３１］ ＯＬＩＶＥＲＩＯ Ａ Ｍ，ＢＩＳＳＥＴＴ Ａ，ＭＣＧＵＩＲＥ Ｋ，ｅｔ ａｌ．Ｔｈｅ
ｒｏｌｅ ｏｆ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｌｉｍｉｔａｔｉｏｎ ｉｎ ｓｈａｐｉｎｇ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｃａｐａｂｉｌｉｔｉｅｓ ［ Ｊ ］．
ｍＢｉｏ，２０２０，１１（５）：ｅ０１７１８－２０．

［３２］ ＣＨＥＮＧ Ｈ， ＱＩＮ Ｃ， ＹＡＮＧ Ｂ， ｅｔ ａｌ． Ｎｏｎ⁃ｃｏｖａｌｅｎｔ
ｂｉｎｄｉｎｇ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｈｔｈａｌｉｃ ａｃｉｄ ｅｓｔｅｒｓ ａｎｄ
ＤＮＡ ［ Ｊ ］． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ， ２０２２，
１６１：１０７０９５．

［３３］ ＺＨＯＵ Ｗ Ｈ，ＹＡＯ Ｙ Ｙ，ＳＣＯＴＴ Ａ Ｊ，ｅｔ ａｌ．Ｐｕｒｉｎｅ ｍｅ⁃
ｔａｂｏｌｉｓｍ ｒｅｇｕｌａｔｅｓ ＤＮＡ ｒｅｐａｉｒ ａｎｄ ｔｈｅｒａｐｙ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
ｉｎ ｇｌｉｏｂｌａｓｔｏｍａ［ Ｊ］． Ｎａｔｕｒｅ Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ，２０２０，１１
（１）：３８１１．

［３４］ ＷＡＮＩ Ａ Ｋ，ＡＫＨＴＡＲ Ｎ，ＳＨＥＲ Ｆ，ｅｔ ａｌ．Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｄ⁃
ａｐｔａｔｉｏｎ ｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ：
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅ ｏｆ ｅｖｏｌｖｅｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎｄ ｃｅｌｌｕｌａｒ
ｓｙｓｔｅｍｓ ［ Ｊ ］． Ａｒｃｈｉｖｅｓ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０２２， ２０４
（２）：１４４．

［３５］ ＬＩＵ Ｑ Ｘ， ＦＥＮＧ Ｘ， ＳＨＥＮＧ Ｚ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｅｎｈａｎｃｅｄ
ｗａｓｔｅｗａｔｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｂｙ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｔｈｅ
ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ａｌｇａｅ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｂａｓｅｄ ｏｎ
ｑｕｏｒｕｍ ｓｅｎｓｉｎｇ ［ Ｊ ］． Ｂｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， ２０２２，
３５４：１２７１６１．

［３６］ ＸＵ Ｘ Ｙ，ＷＡＮＧ Ｌ Ｐ，ＺＡＮＧ Ｑ Ｃ，ｅｔ ａｌ．Ｒｅｗｉｒｉｎｇ ｏｆ ｐｕ⁃
ｒｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ａｃｉｄｏｓｉｓ ｓｔｒｅｓｓ ｉｎ ｇｌｉｏｍａ
ｓｔｅｍ ｃｅｌｌｓ ［ Ｊ ］． Ｃｅｌｌ Ｄｅａｔｈ ＆ Ｄｉｓｅａｓｅ， ２０２１， １２
（３）：２７７．

［３７］ ＬＩ Ｙ Ｃ，ＷＡＮＧ Ｒ，ＳＵＮ Ｊ Ａ Ｒ，ｅｔ ａｌ． Ｃｅｒｅｂｒｏｓｐｉｎａｌ
ｆｌｕｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ ｒｅｖｅａｌｓ ｄｉｖｅｒｇｅｎｔ ｍｏｄｕｌａｔｉｏｎ
ｏｆ ｐｅｎｔｏｓｅ ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｐａｔｈｗａｙ ｂｙ ｍｉｄａｚｏｌａｍ，ｐｒｏｐｏｆｏｌ
ａｎｄ ｄｅｘｍｅｄｅｔｏｍｉｄｉｎｅ ｉｎ ｐａｔｉｅｎｔｓ ｗｉｔｈ ｓｕｂａｒａｃｈｎｏｉｄ
ｈｅｍｏｒｒｈａｇｅ：ａ ｃｏｈｏｒｔ ｓｔｕｄｙ［ Ｊ］． ＢＭＣ Ａｎｅｓｔｈｅｓｉｏｌｏｇｙ，
２０２２，２２（１）：３４．

［３８］ ＷＩＬＳＯＮ Ｄ Ｆ．Ｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ：ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ
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