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提要：  【 研究目的 】海水入侵已成为全球沿海地区面临的重大环境地质问题及研究热点，探究海水入侵区地下水微

生物群落特征可以对海水入侵的管理与防治起到支撑作用。 【 研究方法 】本研究选取黄渤海地区两个典型海岸带

（烟台龙口西海岸及青岛大沽河海岸），基于高通量测序方法对当地地下水微生物进行 16S rDNA分析，对比海水入

侵程度不同的海岸带地下水微生物群落结构与多样性特征差异。 【 研究结果 】大沽河研究区相比龙口研究区地下

水受海水入侵的影响更为严重，地下水 TDS含量在 1.06~3.19 g/L，以 Na–Cl–HCO3 和 Na–Cl型水为主，而龙口研究

区地下水 TDS相对较低，以 Ca–Na–Cl–HCO3 型水为主。Alpha多样性指数表明，龙口研究区地下水微生物的均匀

度和丰富度随着海水入侵程度的增强而减小，而大沽河研究区地下水微生物多样性变化复杂。龙口研究区三个监

测点地下水微生物群落结构相似，而大沽河研究区的微生物群落结构差异较大。龙口研究区标志微生物为伯克霍

尔德氏菌目（Burkholderiales），丛毛单胞菌科（Comamonadaceae）和噬氢菌属（Hydrogenophaga）；大沽河研究区标志

微生物较少，在阈值 St≥4.0时标志微生物仅为变形菌门（Proteobacteria）。龙口研究区地下水 TOC和 DO与微生

物丰度呈现正相关关系；而大沽河研究区中，Na+、Cl–、SO4
2–等指标与微生物丰度呈显著负相关关系，这与当地受海

水入侵时间较长有关。 【 结论 】本研究揭示了在不同程度的海水入侵影响下地下水微生物与环境的响应特征，并

表现出了不同的标志微生物，表明微生物指标可作为识别海水入侵的新型有效方法。

关　键　词: 地下水；海水入侵；地下水微生物群落；高通量测序；环境地质调查工程

创　新　点: 采用高通量测序方式揭示不同海岸带地下水微生物群落特征；探究沿海地区地下水微生物与环境因子

的响应关系。
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Abstract: This paper is the result of environmental geological survey engineering.
[Objective]  Seawater  intrusion  has  become  a  major  environmental  and  geological  problem as  well  as  research  hotspot  in  coastal
areas all over the world. To explore the characteristics of groundwater microbial communities in coastal areas can play a fundamental
role in the management and prevention of seawater intrusion. [Methods] This study took two typical costal zones in Yellow Sea and
Bohai  Sea  such  as  Longkou  west  bank  and  Dagu  river  coast.  The  microbial  16S  rDNA  of  groundwater  was  analyzed  by
high–throughput sequencing method, to explore the diversity and structure characteristics of groundwater microbial communitiesin
different areas. [Results] The groundwater in Dagu river study area was more seriously affected by seawater intrusion than that in
Longkou. In Dagu river study area, the TDS concentration of groundwater was 1.06−3.19 g/L, mainly Na–Cl–HCO3 and Na–Cl type
water. In Longkou study area, the TDS of groundwater was relatively low, mainly Ca–Na–Cl–HCO3 type water. The Alpha diversity
index  showed  that  the  microbial  uniformity  and  richness  of  groundwater  decreased  with  the  increasing  seawater  intrusion  in
Longkou,  while  the  variation  of  microbial  diversity  of  groundwater  in  Dagu  river  study  area  was  complex.  The  groundwater
microbial  community  structures  of  three  monitoring  wells  in  Longkou  study  area  were  similar,  but  the  groundwater  microbial
community structures in Dagu river study area were different. The representative microorganisms of groundwater in Longkou were
Burkholderiales,  Comamonadaceae  and  Hydrogenophaga.  In  Dagu  river  study  area,  the  representative  microorganisms  of
groundwater are a little,  only Proteobacteria was identified at the threshold St≥4.0. TOC and DO were positively correlated with
bacterial abundance in groundwater in Longkou study area. In the Dagu river study area, Na+, Cl–, SO4

2– and other indicators were
negatively  correlated  with  bacterial  abundance  in  groundwater,  which  was  related  to  the  long  period  of  seawater  intrusion.
[Conclusions]  This  study  revealed  the  response  characteristics  of  groundwater  microorganisms  and  the  environment  under  the
influence of  seawater  intrusion at  different  degrees,  and showed different  representative microorganisms,  indicating that  microbial
indicators can be used as a new and effective method to identify seawater intrusion.

Key  words: groundwater;  seawater  intrusion;  groundwater  microbial  community;  high–throughput  sequencing;  environmental
geological survey engineering
Highlights: High−throughput sequencing was used to reveal the characteristics of groundwater microbial communities in different
coastal zones; To explore the response relationship between groundwater microbial communities and environmental factors in coastal
areas.
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1　引　言

在沿海地区，由于人类对地下水的过度开采，

导致海水侵入到淡水含水层系统，人们通常将这个

过程称之为海水入侵（王辉和许学工，2016）。它不

仅受到人为因素的影响，海平面上升（夏军等，2013；

Shi et al., 2020）以及降水量减少（李选彧，2020；赵
洁等，2020）等自然因素也会造成入侵程度的增

加。除此之外，海岸带的类型和地质条件同样控制

着海水入侵的发生地点、方式和途径（Shen et al.,
2020；王焰新等，2020；孙金华等，2021）。目前人们

已经逐渐认识到地下水微生物在海水入侵过程中
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的重要性。Liu et al.（2014）针对珠江三角洲地区的

地下水化学与细菌群落的关系进行分析，认为细菌

群落可以揭示当地海水入侵和三角洲演化等地质

事件现象，同时也控制着含水层地下水的质量。

Unno et al.（2015）在济州岛沿海地区采用微生物分

析手段进行地下水质量和海水入侵检测研究，并认

为部分细菌可作为海水入侵的微生物指标。Rocca
et al.（2019）则通过咸水与淡水混合实验来模拟海水

入侵，进一步揭示微生物对其的响应关系。

黄渤海沿海地区作为中国海水入侵最为严重

的区域之一，至今仍是很多学者们关注的重点（吴吉

春等，2018；Gao et al., 2019；孙金华等，2021；Yu et
al., 2021）。目前已有相关学者对当地海水入侵区的

地下水微生物特征进行研究（Chen et al., 2019），并
且针对咸淡水过渡区中地下水微生物在时间上的

变化进行了详细分析，对比了丰枯水期地下水微生

物群落结构与多样性特征（Chen et al., 2020）。然而

从空间角度全面探究当地海岸带地下水微生物群

落差异的研究还鲜有报道，地下水微生物能否与大

型生物有着相似的地理分布格局，因各种条件的不

同而产生明显差异（黄艺等，2018），这是本文所研究

的重点，同时对于理解不同海岸带地下水微生物群

落特征有指导意义。本文在黄渤海沿海地区选取

两个典型海岸带，通过高通量测序方式对地下水微

生物进行 16S rDNA分析，对比两个典型海岸带的

地下水微生物群落多样性和结构组成，揭示在不同

入侵程度和环境差异显著的区域地下水微生物群

落差异，为海水入侵的微生物识别提供借鉴。 

2　材料与方法
 

2.1  研究区概况与样品采集

选择两个典型海岸带研究区，一个位于龙口市

西沿岸，临近渤海，另一个位于青岛大沽河沿岸，临

近黄海（图 1）。分别在龙口研究区以及大沽河研究

区的三眼监测井采集 6组地下水样，编号分别为

DZ1、DZ2、DZ3、DG1、DG2和 DG3，每组水样采

集 3个平行样品，共采集 18个水样。六眼监测井

的成井深度在 14.4~20.0 m，取水层位均为第四系潜

水含水层，岩性以砂、砂砾和砾石为主。其中每一

眼监测井的一部分水样收集在 4 L无菌样品瓶中，

第一时间将水样通过 0.22 μm无菌微孔滤膜进行过

滤。将过滤好的滤膜放置于 50 mL无菌离心管，并

储存于干冰内（温度达到−80℃），及时送往实验室

进行微生物测试 ；用于检测常规离子指标和

TOC的水样收集在 500 mL样品瓶中，并储存于

4℃ 冰箱内，直至测试分析。 

2.2  DNA提取与 PCR扩增

使用 Power Water® DNA Isolation Kit装置对

过滤后的滤膜进行微生物 DNA提取，并将其保存

在 −80℃ 超 低 温 冰 柜 内 。 使 用 引 物 341F（ 5'–
CCTAYGGGRBGCASCAG–3'） 和 806R（ 5'–GGAC
TACNNGGGTATCTAAT–3'）对 16S  rDNA基因的

V3–V4区域进行 PCR（聚合酶链反应，Polymerase
Chain Reaction）扩增。实验所使用的 PCR扩增仪

型号为 ABI GeneAmp® 9700，循环条件为：95℃ 变

性 5 min，95℃ 循环 30 s，55℃ 热处理 30 s，72℃ 扩

增 45 s，72℃ 拉伸 10 min直至降低到 10℃。

然后将 PCR产物汇总成一个样本进行排序

测序。所有的读数都与条形码完全匹配，以便获

得有效的原始读数。通过 Illumina  HiSeq2500型

（BIPES）管道处理原始序列并生成重叠标记，最后

采用 QIIME软件进行分析。 

2.3  统计分析

使用 Alpha多样性指数来表征微生物 OTU（操

作分类单元，Operational Taxonomic Unit）的数目和

群落多样性，这些指数的计算都在 QIIME软件中完

成（QIIME计算方法见 http://qiime.org/）。其中丰富

度指数包括 Chao1指数和 Observed species指数，

它们用于代表样品物种数目的多少。均匀度指数

为 Shannon指数，用于代表样品的均匀程度（章

妮等，2022）。PD指数用于代表系统发育程度

（Lozupone and Knight, 2008；路丹等，2015）。基于

样品相对丰度数据，可以直观显示地下水微生物群

落结构特征。线性判别分析法（LEfSe）可以识别出

两个海岸带的标志微生物。通过对两个不同海岸

带地下水微生物丰度和环境因子进行回归分析，讨

论环境因子对微生物群落丰度值的响应。利用

PICRUSt对地下水微生物的功能进行预测，并比较

其功能特性差异。 

3　结果与讨论
 

3.1  地下水化学特征

由表 1可以看出，两个研究区地下水 pH值介
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图 1  两个典型海岸带研究区位置图
Fig.1  Location map of two typical coastal zonestudy areas

 

表 1  龙口和大沽河研究区地下水样品物化指标

Table 1  Physico–chemical parameters of groundwater samples of Longkou and Dagu river study areas

物化指标
龙口 大沽河

DZ1 DZ2 DZ3 DG1 DG2 DG3
GL/m –3.31 –2.91 –1.89 –0.52 –0.40 –0.69
T/℃ 16.51 17.08 16.60 18.97 18.74 19.50
pH 7.62 7.30 7.35 7.61 7.68 7.54

TOC/(mg/L) 1.70 1.80 1.70 1.80 2.50 2.80
EC/(mS/cm) 1.37 1.82 2.52 1.45 4.13 4.40
TDS/(g/L) 0.68 0.91 1.26 1.06 3.05 3.19
ORP/mV 13.00 21.00 6.00 72.00 49.00 –59.00
DO/(mg/L) 5.28 4.38 4.40 6.28 6.05 2.10
Cl–/(mg/L) 173.08 311.79 604.26 279.15 1314.62 1408.37

HCO3
–/(mg/L) 246.01 289.27 376.42 311.71 616.20 787.62

NO3
–/(mg/L) 286.01 98.34 153.07 1.08 1.14 32.73

SO4
2–/(mg/L) 114.09 178.80 167.22 135.74 299.03 269.80

Ca2+/(mg/L) 198.20 208.62 284.48 52.02 50.43 75.18
Na+/(mg/L) 81.00 106.37 174.50 188.03 886.81 676.60
Mg2+/(mg/L) 22.00 26.74 34.90 40.07 67.59 91.07
K+/(mg/L) 2.10 3.08 3.24 23.40 48.04 45.84

　　注：GL—潜水地下水位；TOC—总有机碳；EC—电导率；TDS—总溶解固体；ORP—氧化还原电位；DO—溶解氧。
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于 7.30~7.68，差异不大，以中性偏弱碱性为主。龙

口和大沽河两个研究区地下水 TDS浓度均呈现逐

渐增加的趋势，其 TDS平均值分别为 0.95 g/L和

2.43 g/L。大沽河研究区地下水以 Na–Cl型水为

主，而龙口研究区地下水以 Ca–Na–Cl–HCO3 型水

为主（图 2）。由于海水中 Mg2+浓度高于 Ca2+浓度，

因此常用 Mg/Ca摩尔比来评价海水入侵的程度

（ Wook  et  al.,  2003； Valenzuela−Madrigal  et  al.,
2017）。根据表 1水化学组分计算得到，大沽河研

究区 Mg/Ca比值介于 1.28~2.23，而龙口研究区

Mg/Ca比值介于 0.18~0.21。另外，Cl/HCO3 摩尔比

反映了相同的海水入侵特征，Cl–作为海水的特征指

标，HCO3
–作为地下淡水的特征指标，两个研究区的

Cl/HCO3 比值分别介于 1.54~3.67和 1.21~2.76。根

据两个研究区主要物化指标和前人研究结论可以

得出，大沽河研究区地下水受海水入侵的影响较为

严重（熊贵耀等，2019），而龙口市研究区地下水存在

明显的阳离子交换作用（吴吉春等，1996）。 

3.2  微生物群落结构与多样性

通过比较龙口和大沽河两个典型海岸带地下

水微生物 alpha多样性指标可以看出，龙口研究区

样品中除 Chao1指数，其他 3个指数都逐渐降低，

说明地下水微生物的均匀度和丰富度随着海水入

侵程度的增强而减小。而大沽河研究区的样品除

Shannon指数，其他 3个指数都是在 DG2取样点位

显示为最低，说明 DG2点位地下水微生物的丰富度

较低，这可能是受到其他因素的影响（表 2）。
在微生物群落结构方面，分别对两个研究区地

下水微生物按门、纲、目、科和属进行分类。在门

水平上，变形菌门（Proteobacteria）在所有细菌门中

占比最大，两个研究区样品中平均占比分别为

89%和 97%。除此之外，拟杆菌门（Bacteroidetes）
和硝化螺旋菌门（Nitrospirae）也占据一定比例。基

于上述结论，进一步对变形菌门（Proteobacteria）
在纲水平上的组成进行分析，其中 β–变形菌纲

（ Betaproteobacteria） 和 α–变 形 菌 纲 （ Alphapro-
teobacteria）占据主要地位。龙口研究区三口井的

微生物群落结构的梯度特征明显，并表现出了一致

性，β–变形菌纲（Betaproteobacteria）的百分比含量

随着盐度的增加而逐渐降低 ，而 α–变形菌纲

（Alphaproteobacteria）则与之相反。大沽河研究区

的三口井的微生物群落结构特征相对较为杂乱，其

中在靠近海水附近的井点 DG3与其他两口井明显

不同，几乎被 β–变形菌纲（Betaproteobacteria）所占

据，这可能与 DG3靠近养鸭场有关（图 3）。已有研

究表明，养殖场肥料、粪污入渗对土壤、地下水微生

物群落具有显著影响（He et al., 2019；Gai et al., 2021）。
两个研究区地下水微生物群落在各自的目和

科水平上结构特征相似。如图 4所示，龙口研究区

地下水微生物在目类水平上主要以伯克氏菌目

（Burkholderiales）为主，在科水平上主要以丛毛单胞
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图 2  龙口和大沽河研究区地下水样品 Piper三线图
Fig.2  Piper diagram of groundwater samples of Longkou and

Dagu river study areas
 

表 2  龙口与大沽河研究区地下水样品的微生物群落 Alpha 多样性指标

Table 2  Microbial community Alpha diversity indices for the groundwater samples of Longkou and Dagu river study areas

多样性指标
龙口 大沽河

DZ1 DZ2 DZ3 DG1 DG2 DG3
Shannon 4.49 4.75 3.46 4.54 4.48 4.20
Chao1 706 573 701 728 338 572

Observed species 239 200 179 218 131 190
PD 17.0 17.0 14.2 20.6 9.4 15.9
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菌科（Comamonadaceae）为主。而大沽河研究区地

下水微生物在两种水平上相对复杂，伯克氏菌目

（Burkholderiales），红环菌目（Rhodocyclales），假单

胞菌目（Pseudomonadales），红细菌目（Rhodobac-
terales），丛毛单胞菌科（Comamonadaceae），红环菌

科 （ Rhodocyclaceae） ，假单胞菌科 （ Pseudomona-
daceae），红细菌科（Rhodobacteraceae）都呈现出较

高的相对丰度。

两个研究区地下水微生物群落在属水平

上的特征如图 5所示。可以发现在龙口研究区

中 ，三口监测井存在相同的优势属 ：噬氢菌

属 （Hydrogenophaga）和 沉 积 物 杆 状 菌 属

（Sediminibacterium）。在大沽河研究区中三口监测

井都存在各自的优势属，并且互不干扰。DG1存在

4种优势属，包括：红杆菌属（Rhodobacter），泉发菌

属（Crenothrix），硝化螺旋菌属（Nitrospira）和伦黑

墨氏菌属（Rheinheimera）。DG2存在 4个优势属，

包 括 ： 绿 脓 杆 菌 属 （ Pseudomonas） ， 噬 氢 菌 属

（ Hydrogenophaga） ， 菌 胶 团 （ Zoogloea） 和

Methylotenera 菌属。DG3存在 3个优势属，包括：

Dechloromonas 菌属，噬氢菌属 （Hydrogenophaga）
和绿脓杆菌属（Pseudomonas）。

为进一步探究两个研究区中地下水微生物的

丰度差异，采用线性判别分析法（LEfSe）来识别微

生物类群，进而揭示其标志微生物（图 6）。从图中

可以看出，龙口研究区的标志微生物要明显多于大

沽河研究区。在阈值 2.5≤St<4.0时，龙口研究区标

志微生物多达 26种，而大沽河研究区仅有 5种。
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图 3  龙口与大沽河研究区样品优势菌群在门类水平的结构示意图以及变形菌门在纲类水平的结构示意图
Fig.3  Pie charts representing relative abundance of the dominant bacterial communities from groundwater samples classified at the

phylum level in Longkou and Dagu river study areas; Bar graphs representing relative abundance of the dominant bacterial
communities from groundwater samples classified at the class level of Proteobacteria
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在 阈 值 St≥4.0时 ， 龙 口 研 究 区 标 志 微 生 物

分别为伯克霍尔德氏菌目（Burkholderiales），丛毛

单 胞 菌 科 （ Comamonadaceae） 和 噬 氢 菌 属

（Hydrogenophaga），而大沽河研究区标志微生物仅

为变形菌门（Proteobacteria）。这是由于大沽河研

究区三个取样点的地下水微生物差异较大，所以进

一步对大沽河样品进行线性判别分析。从图 7可

以看出，大沽河三口井在属类水平上的标志微生物

不尽相同。分别为脱氯单胞菌属（Dechloromonas），
假 单 胞 菌 属 （ Pseudomonas） 和 红 细 菌 属

（Rhodobacter）。
微生物群落结构特征也可以侧面揭示当地地

下水水质状况。例如有研究表明，脱氯单胞菌属

（Dechloromonas）、假单胞菌属（Pseudomonas）以及

噬氢菌属（Hydrogenophaga）是自然界著名的反硝化

细菌，它们的含量与硝酸盐浓度有关，在水环境中

可以将硝酸盐转化为一氧化二氮和气态氮等不溶

气体（Marcus  et  al.,  2005；Yang et  al.,  2018；Ahn et
al., 2019）；变形菌门（Proteobacteria）具有硫酸盐的

还原能力（刘新展等，2009）。 

3.3  环境因子对微生物群落丰度的响应

环境因素是影响地下水微生物群落的重要指

标（朱瑞杰等，2023）。通过对地下水微生物丰度和

环境因子进行回归分析，讨论环境因子对微生物群

落丰度值的响应。从表 3可以看出，龙口和大沽河

研究区的地下水微生物丰度与环境因子的相关性

差异显著。相比于龙口研究区，大沽河研究区中地

下水的大部分物化指标（除 T、TOC和 Ca2+）与微生

物丰度显著相关，说明环境对当地地下水微生物影

响较大。同时，Na+、Cl–、SO4
2–与微生物丰度呈显著

负相关关系（P<0.01），表明随着海水入侵程度的增

强，地下水微生物群落丰度降低。而龙口研究区物

化指标与微生物丰度相关性较低，仅 TOC和 DO与

微生物丰度呈正相关关系（P<0.05）。出现这种情况

的原因与两个研究区海水入侵的程度和时间密不

可分，有研究表明，咸淡水过渡区的低盐和中盐

部分，可以在较短的时间和空间上让所处的环境

不断变化（Sharp et al., 2009；Telesh and Khlebovich,
2010），而这种变化又会导致微生物不能及时适应

新的环境，从而丰度较低（Gilbert et al., 2009）。 
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3.4  微生物群落功能基因特征

结合 16S rDNA测序数据，利用 PICRUSt对两

个研究区的地下水微生物的功能进行预测，共包含

7类一级功能基因和 42个二级功能基因簇。对龙

口以及大沽河研究区地下水微生物在二级功能基

因进行对比分析发现，在总计的 42个基因簇中，存

在 35个不同功能基因簇（图 8）。相对于大沽河研

究区 ，龙口研究区中显著富集了包括膜转运

（Membrane  Transport） ， 生 物 降 解 和 代 谢 作 用

（Xenobiotics Biodegradation and Metabolism），氨基

酸代谢作用（Amino Acid Metabolism）等代谢通路，

这有利于有机物和抗生素的去除（Qu et al., 2022）。
相反 ，细胞运动 （Cell  Motility）、能量代谢作用

（Energy Metabolism）、复制和修复（Replication and
Repair）等在大沽河研究区富集较为明显。有研究

表明，当污染程度不同时，地下水微生物的降解污

染物和抗性基因等功能存在显著差异（Wang et al.,
2018），侧面反映出两个研究区所处环境的区别。

同时微生物的功能基因也会随着地理位置的变化

呈现明显的不同（Yang et al., 2014），本次研究很好

地证明了这一点。 

4　结　论

本研究通过对地下水物理化学指标以及微生

物进行分析，对黄渤海不同海岸带中地下水水质与

地下水微生物群落差异进行了表征，主要结论

如下：

（1）大沽河研究区地下水受海水入侵的影响较

为严重，由内陆向滨海地下水 TDS由 1.06 g/L增大

为 3.19 g/L，地下水以 Na–Cl–HCO3 和 Na–Cl型为

主；龙口研究区受海水入侵的影响相对较弱，由内

陆向滨海地下水 TDS由 0.68 g/L增大为 1.26 g/L，
地下水以 Ca–Na–Cl–HCO3 型为主。

（2）两个研究区地下水微生物群落多样性、结

构和功能特性差异显著，且存在不同的标志性微生

物。其中龙口研究区的反硝化细菌高于大沽河研

究区，而大沽河研究区中具有硫酸根离子还原能力

的细菌高于龙口研究区。

（3）龙口研究区中物化指标与微生物群落丰度

相关性不显著，仅 TOC和 DO对细菌丰度呈现正相

关关系；而大沽河研究区中物化指标与微生物群落

丰度相关性显著，其中 Na+、Cl–、SO4
2–与细菌丰度

呈显著负相关关系，表明其地下水微生物群落受海

水入侵影响突出。
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图 7  大沽河研究区地下水标志微生物的系统发育谱系图和 LDA值（log10）
Fig.7  Phylogenetic dendrogram of biomarker bacteria of groundwater in Dagu river and LDA score (log10)

 

表 3  龙口和大沽河研究区地下水微生物丰度与环境因子回归分析

Table 3  Regression analysis of microbial richness and environmental factors in Longkou and Dagu river study areas

物化指标
龙口 大沽河

回归方程 R2 P 回归方程 R2 P
GL y=−0.00654x+0.69245 0.079 0.463 y=7.91×10−6x²−0.0075x+1.126 0.658 < 0.05*
T y=18.7x−0.0181 0.004 0.864 y=17.8x0.0118 0.044 0.589
pH y=0.00159x+6.6094 0.099 0.410 y=3.83×10−6x²−0.0037x+8.425 0.817 < 0.01**
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续表 3

物化指标
龙口 大沽河

回归方程 R2 P 回归方程 R2 P
TOC y=3.98×10−5x1.72 0.530 < 0.05* y=−2.25×10−5x²+0.0203x−2.0486 0.256 0.411
EC y=−6.0932x+5080.9 0.097 0.415 y=−0.04561x²+32.549x−1479.7 0.908 < 0.01**
TDS y=−3.1274x+2578.8 0.107 0.391 y=−0.03122x²+21.672x−597.56 0.905 < 0.01**
ORP y=−0.00475x²+4.9775x−1286.9 0.097 0.415 y=0.00399x²−3.4867x−714.53 0.642 < 0.05*
DO y=0.01107x−0.91302 0.507 < 0.05* y=0.00036x²−0.2680x+52.943 0.902 < 0.01**
Cl– y=−2.0873x+1454.8 0.087 0.442 y=−3.5751x+2545.5 0.792 < 0.01**

HCO3
– y=−0.7111x+673.06 0.111 0.380 y=−0.00886x²+6.966x−650.11 0.835 < 0.01**

NO3
– y=0.86755x−276.62 0.102 0.401 y=−0.0009x²+0.811x−159.45 0.648 < 0.05*

SO4
2– y=−0.4688x+395.58 0.224 0.198 y=−0.7276x+567.62 0.887 < 0.01**

Ca2+ y=35468x−0.807 0.047 0.576 y=−0.00088x²+0.7918x−100.75 0.554 0.089
Na+ y=−0.3520x+306.59 0.053 0.550 y=−2.4546x+1671.8 0.949 < 0.01**
Mg2+ y=−0.0731x+65.035 0.089 0.435 y=−0.00142x²+1.1802x−151 0.762 < 0.05*
K+ y=5528x−1.2 0.164 0.280 y=−0.00044x²+0.3235x−9.36 0.847 < 0.01**

　　注：**表示显著相关（P<0.01）；*表示相关（P<0.05）。
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图 8  龙口和大沽河研究区地下水微生物群落基于功能分类 2水平的 KEGG功能预测对比分析
Fig.8  KEGG functional prediction contrastive analysis of groundwater microbial community at level 2 in Longkou and Dagu river

study areas
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调查及室内实验中给予的帮助。感谢匿名专家及

编辑在审稿过程中对本文提出的宝贵意见。
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