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厌氧氨氧化反应器运行过程微生物群落演替分析

朱　 彤ꎬ 贾若坦ꎬ 梁启煜ꎬ 谢元华
(东北大学 机械工程及自动化学院ꎬ 辽宁 沈阳　 １１０８１９)

摘　 　 　 要: 为探究厌氧氨氧化(ＡＮＡＭＭＯＸ)过程中微生物群落结构的演化ꎬ采用高通量测序技术对

ＡＮＡＭＭＯＸ 反应器中微生物群落结构进行分析. 结果表明: 反应器运行 ６１ ｄ 后氮去除负荷达到

１􀆰 ０４ ｋｇ􀅰Ｎ􀅰ｍ － ３􀅰ｄ － １ꎬ总氮去除率达 ７５％ 以上. 反应器中微生物多样性较为丰富ꎬ存在变形菌门、绿曲挠菌门、
绿菌门、浮霉菌门等微生物. 从启动到稳定过程中微生物群落结构趋于稳定. 其中和脱氮相关的变形菌门和浮

霉菌门合计占比达 ４０％ 以上. ＡＮＡＭＭＯＸ 菌所在的浮霉菌门比例随运行时间延长而逐渐增加ꎬ是反应器脱

氮效能提高的主要原因. 反应器内占据优势地位的 ＡＮＡＭＭＯＸ 菌主要为 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｋｕｅｎｅｎｉａ 属ꎬ占比 １４％
左右ꎬ同时还有少量 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｂｒｏｃａｄｉａ 属.
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　 　 厌氧氨氧化(ａｎａｅｒｏｂｉｃ ａｍｍｏｎｉｕｍ ｏｘｉｄａｔｉｏｎꎬ
ＡＮＡＭＭＯＸ)技术在废水脱氮领域相较于传统脱

氮技术具有明显优势. 但 ＡＮＡＭＭＯＸ 菌对环境

因素的变化敏感[１] 且倍增时间长、生长缓慢ꎬ限
制了 ＡＮＡＭＭＯＸ 反应器的快速启动[２] . 目前对

ＡＮＡＭＭＯＸ 过程的微生物生态学机制研究还不

完善. 因此ꎬ实现 ＡＮＡＭＭＯＸ 反应器的快速启动

并明确 ＡＮＡＭＭＯＸ 反应器内部不同位置的微生

物种群结构变化与差异ꎬ对 ＡＮＡＭＭＯＸ 技术的

规模化应用有重要意义.
研究表明ꎬ在反应器内添加填料可以减少

ＡＮＡＭＭＯＸ 污泥的流失ꎬ加速 ＡＮＡＭＭＯＸ 菌的



　 　

富集ꎬ缩短反应器启动时间ꎬ已经成功应用于

ＡＮＡＭＭＯＸ 反应器的填料有无纺布、海绵、生物

质炭等[３] . 但目前对填料上污泥微生物结构变化

的研究较少ꎬ菌群变化的影响因素仍不甚明了.
微生物群落结构研究的方法有很多种ꎬ包括

生化指标分析、荧光原位杂交、１６ＳｒＲＮＡ 文库构

建和 ＰＣＲ －ＤＧＧＥ 等方法. 这些传统的分子生物

学方法效率比较低下ꎬ不能有效、系统地反映群落

的丰度和多样性. 高通量测序技术作为新型微生

物种群鉴定技术ꎬ能更全面深入地了解微生物种

群结构ꎬ在环境微生物鉴定领域应用广泛. 陈重军

等[４]基于高通量测序对 ＡＢＲ ＡＮＡＭＭＯＸ 反应

器各隔室细菌群落分析表明ꎬ各隔室群落存在较

大差异ꎬ种属也不尽相同.
针对本研究所启动的 ＡＮＡＭＭＯＸ 反应器ꎬ

利用高通量测序技术分析其不同功能菌的组成占

比和功能ꎬ并对填料不同位置功能菌属的结构演

替进行研究ꎬ探讨反应器功能菌群结构变化与其

宏观污染物去除效能之间的联系ꎬ为 ＡＮＡＭＭＯＸ
反应器高效稳定运行提供借鉴和理论依据.

１　 实验材料和方法

１􀆰 １　 实验装置

实验装置见图 １ꎬ反应器材质为有机玻璃ꎬ圆
柱部分直径 ２３４ ｍｍꎬ高 ７５０ ｍｍꎬ有效容积 ３０ Ｌ.
反应器内环状填料架上缠绕亲水性帘式纤维填

料ꎬ有效填充率为 ７􀆰 ４９ ｇ􀅰Ｌ － １ . 水温通过加热器

(ＳＸ － ２６５ꎬ广东金利佳机电有限公司)自动控制ꎬ
ｐＨ 值通过在线监测装置(ＳＩＮ － ＰＨ１６０ꎬ杭州联测

自动化技术有限公司)监测并联动控制补液泵进

行酸碱调节液的投加. 进水由蠕动泵控制连续

进水.
１􀆰 ２　 实验材料

接种污泥为实验室培养的混合污泥ꎬ含有部

分 ＡＮＡＭＭＯＸ 细菌ꎬ接种后反应器内混合液悬

浮固体质量浓度(ｍｉｘｅｄ ｌｉｑｕｉｄ ｓｕｓｐｅｎｄｅｄ ｓｏｌｉｄｓꎬ
ＭＬＳＳ)为 ６ ｇ􀅰Ｌ － １ . 实验原水为人工配水ꎬ其中ꎬ
ＮＨ ＋

４ —ＮꎬＮＯ －
２ —Ｎ 分别由 (ＮＨ４ ) ２ＳＯ４ꎬＮａＮＯ２

按需配置(ＮＨ ＋
４ —Ｎ 与 ＮＯ －

２ —Ｎ 物质的量之比为

１∶ １ꎬ具体负荷见 ２􀆰 １ 节)ꎬＫＨ２ＰＯ４ ５４ ｍｇ􀅰Ｌ － １ꎬ
ＦｅＳＯ４􀅰７Ｈ２Ｏ ９ ｍｇ􀅰Ｌ － １ꎬＥＤＴＡ ５ ｍｇ􀅰Ｌ － １ꎬ矿物质

元素浓缩液 ２ ｍｌ􀅰Ｌ － １ꎬ微量元素浓缩液１ ｍｌ􀅰Ｌ － １ .
由 ＮａＨＣＯ３ 按需配置提供无机碳ꎬ避免采用有机

碳源引起杂菌生长ꎬ对 ＡＮＡＭＭＯＸ 产生抑制. 矿
物质元素浓缩液组成为 ＣａＣｌ２ ０􀆰 ７ ｇ􀅰Ｌ － １ꎬＫＣｌ

０􀆰 ７ ｇ􀅰Ｌ －１ꎬＭｇＳＯ４ ０􀆰 ５ ｇ􀅰Ｌ －１ꎬＮａＣｌ ０􀆰 ５ ｇ􀅰Ｌ －１ꎻ微量

元素浓缩液组成为(质量浓度ꎬｍｇ􀅰Ｌ － １)ＣｏＣｌ２􀅰
６Ｈ２Ｏ ０􀆰 ２４ꎬＣｕＳＯ４􀅰５Ｈ２Ｏ ０􀆰 ２５ꎬＨ３ＢＯ３ꎬＭｎＣｌ２􀅰
４Ｈ２Ｏ ０􀆰 ９９ꎬＮａ２ＭｏＯ４􀅰２Ｈ２Ｏ ０􀆰 ２２ꎬＮｉＣｌ􀅰６Ｈ２Ｏ
０􀆰 １９ꎬＺｎＳＯ４􀅰７Ｈ２Ｏ ０􀆰 ４３.

图 １　 上升流式厌氧氨氧化反应器
Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｕｐ￣ｆｌｏｗ ＡＮＡＭＭＯＸ ｒｅａｃｔｏｒ

１􀆰 ３　 实验控制参数

ｐＨ 值控制在 ７􀆰 ５０ ± ０􀆰 １(通过 ０􀆰 １ ｍｏｌ / Ｌ 的

ＨＣｌ 调节)ꎬ温度控制在 ３４ ℃ꎬ初始 ＨＲＴ 设定为

２４ ｈꎬ 进水充分曝氮气除氧 (溶解氧控制在

０􀆰 １ ｍｇ / Ｌ以下)ꎬ反应器遮光.
１􀆰 ４　 实验方法

水质指标测定:氨氮采用纳式分光光度法ꎻ亚
硝氮采用盐酸萘乙二胺分光光度法ꎻ硝氮采用紫

外分光光度法. 在反应器开始启动到稳定运行的

过程中采集不同时间段的污泥样品ꎬ监测反应器

运行过程中的微生物群落变化. 反应器运行期间

共取 ４ 组样品ꎬ分别是 １ 号样品(ＡＮＡＭＭＯＸ 反

应器种泥)ꎬ２ 号样品(运行 ３０ ｄ 时填料下部污

泥)ꎬ３ 号样品(运行 ９０ ｄ 时填料下部污泥)ꎬ４ 号

样品(运行 ９０ ｄ 时填料上部污泥) . 在所选的取样

时间点ꎬ反应器脱氮能力稳定ꎬ污泥样品能够代表

这一阶段反应器内的微生物群落结构状态. 污泥

样品从反应器取出后ꎬ在 － ４０ ℃冰箱中保存ꎬ样
品送往上海美吉生物医药科技有限公司进行测序

分析.
获得实验样品后ꎬ基因组 ＤＮＡ 用 ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ

ＤＮＡ 提取试剂盒(ＭＯＢＩＯ 公司生产)抽提ꎬ再用

１％ 琼脂糖凝胶电泳对获得的基因组 ＤＮＡ 进行

检测. ＤＮＡ 抽提之后ꎬ进行 ＰＣＲ 扩增. 所用扩增

引物包括 ３３８Ｆ(ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ)
和 ８０６Ｒ ( ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ ) . 用

２％ 琼脂糖凝胶电泳检测扩增所得产物ꎬ使用
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ＡＸＹＧＥＮ 公司的 ＡｘｙＰｒｅｐＤＮＡ 凝胶回收试剂盒

切胶回收 ＰＣＲ 产物ꎬＴｒｉｓ＿ＨＣｌ 洗脱ꎻ２％ 琼脂糖电

泳检测. 在电泳初步定量结果基础上ꎬ将 ＰＣＲ 产

物用 Ｐｒｏｍｅｇａ 公司的 ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭ － ＳＴ 蓝色荧

光定量系统进行检测定量ꎬ之后针对不同样本的

测序量要求ꎬ进行相应比例的混合.

２　 结果与讨论

２􀆰 １　 反应器运行状态

ＡＮＡＭＭＯＸ 反应器启动历时 ３０ ｄꎬ负荷提升后

稳定运行 ４０ ｄꎬ处理效果如图 ２ 所示. 反应器运行 ０
到 ３０ ｄꎬ进水 ＴＮ 质量浓度从 １００ ｍｇ / Ｌ 逐渐上升到

６００ ｍｇ / Ｌꎬ进水总氮负荷从 ０􀆰 １ ｋｇ􀅰Ｎ􀅰ｍ － ３􀅰ｄ － １提

高到 ０􀆰 ６ ｋｇ􀅰Ｎ􀅰ｍ － ３􀅰ｄ － １ꎬ总氮去除率稳定保持在

８０％ 左右. 之后保持进水浓度不变ꎬ逐渐缩短停留

时间ꎬ第 ６１ ｄꎬ停留时间从 ２４ ｈ 逐渐缩短至 １２ ｈꎬ
总氮负荷提高到 １􀆰 ３ ｋｇ􀅰Ｎ􀅰ｍ － ３􀅰ｄ － １ꎬ去除负荷

达到１􀆰 ０４ｋｇ􀅰Ｎ􀅰ｍ － ３􀅰ｄ － １ . 反应器在此负荷下持续

运行ꎬ总氮去除率始终保持在 ７５％ 以上. 说明本

研究所用 ＡＮＡＭＭＯＸ 反应器在短时间内获得了

较高的氮去除负荷ꎬ快速启动成功.

图 ２　 反应器运行状态
Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｒｕｎｎｉｎｇ ｓｔａｔｅ ｏｆ ｒｅａｃｔｏｒ

２􀆰 ２　 菌群丰度和多样性分析

通过高通量测序得到待测样品的微生物种群

分布中 Ａｌｐｈａ 多样性相关的各项指标见表 １.

表 １　 污泥样品的 Ａｌｐｈａ多样性
Ｔａｂｌｅ １　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｃｔｉｖａｔｅｄ ｓｌｕｄｇｅ ｓａｍｐｌｅｓ

样品序号 读数 ＯＴＵ 数 Ａｃｅ Ｃｈａｏ Ｓｈａｎｎｏｎ Ｓｉｍｐｓｏｎ Ｃｏｖｅｒａｇｅ

１ ３４ ０９４ ３１８ ３６８ ３８８ ３􀆰 ３９ ０􀆰 ０８３ ８ ０􀆰 ９９８ １８１
２ ３８ ７８５ ３６６ ３９９ ４０７ ３􀆰 ５１ ０􀆰 ０７４２ ０􀆰 ９９８ ６５９
３ ４１ ６１１ ３７５ ４０１ ４０８ ３􀆰 ６６ ０􀆰 ０６４ ９ ０􀆰 ９９８ ９１９
４ ３０ ０１８ ２８４ ３４７ ３４３ ３􀆰 ４６ ０􀆰 ０６４ ２ ０􀆰 ９９７ ９０１

　 　 Ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数反映本次测序结果是否代表了

样本中微生物的真实情况ꎬ其数值高低反映了样

本中序列被测出的概率. 本实验的待测样品的

Ｃｏｖｅｒａｇｅ 值均大于 ９９􀆰 ７％ ꎬ能够确保测序结果代

表样品中的微生物组成. ＡｃｅꎬＣｈａｏ 指数表征微生

物种群丰度ꎬ可以对群落中 ＯＴＵ 数进行估计ꎬ数
值越大表示物种总数越多. 从表 １ 可知ꎬ反应器填

料下部样本 １ 号、２ 号、３ 号的 Ａｃｅ 和 Ｃｈａｏ 指数先

增大再逐渐平稳ꎬ反映出反应器启动初期生物多

样性和群落复杂程度逐渐增加ꎬ在稳定运行后ꎬ生
物多样性与群落分布逐渐稳定ꎬ４ 号的两个指数

均低于其他样本ꎬ说明填料上部微生物群落相对

纯净. Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数可以反映出功能

菌属的多样性. Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数越高ꎬ表明群落多样

性越低ꎬ而 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数正相反. Ｓｈａｎｎｏｎ 指数也

呈现先增大再平稳最后减小的变化趋势. 而

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数的变化与 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数相反. 但两

者反映出的生物多样性和群落变化结果与 Ａｃｅ
和 Ｃｈａｏ 指数的结果完全相同.

２􀆰 ３　 运行期间微生物群落变化

２􀆰 ３􀆰 １　 微生物群落在门分类层面上的比对

图 ３ 是 ＡＮＡＭＭＯＸ 反应器种泥、运行第３０ ｄ
污泥、运行第 ９０ ｄ 污泥的微生物群落组成. ３ 个样

品共检测到 ９ 个菌门ꎬ其中共同拥有并占有较大

比 例 的 是 绿 菌 门 ( Ｃｈｌｏｒｏｂｉ )ꎬ 变 形 菌 门

(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)ꎬ绿曲挠菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)ꎬ拟杆

菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)ꎬ浮霉菌门(Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ) .
其中和脱氮相关的有浮霉菌门和变形菌门ꎬ占总

菌门比例的 ４０％ 左右ꎬ见表 ２.
反应器从开始启动到实现较高负荷下稳定运

行ꎬ变形菌门始终是污泥中最主要微生物种群. 在
第 ０ ｄ 和第 ３０ ｄ 时占比基本没有变化ꎬ稳定在

３４％ 左右ꎬ虽然在第 ９０ ｄ 时下降到 ２７％ ꎬ但仍高

于其他微生物种群. 这与其他研究人员所得

ＡＮＡＭＭＯＸ 反应器功能菌群分布类似. Ｂａｅ 等[５]

发现在启动成功的反应器中变形菌门占 ４２％ ꎬ高
于浮 霉 菌 门 的 ２０％ . 陈 重 军 等[４] 在 ＡＢＲ
ＡＮＡＭＭＯＸ 反应器中发现各格室变形菌门均为
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最主要的菌种ꎬ在脱氮菌中占有最重要的地位.
ＡＮＡＭＭＯＸ 菌所在的浮霉菌门所占比例随运行

时间的增加有了明显提高ꎬ从 ５􀆰 ４％ 左右提高到

１４􀆰 ８％ ꎬ增 幅 达 到 ９􀆰 ４％ . 说 明 反 应 器 内 的

ＡＮＡＭＭＯＸ 菌大量繁殖ꎬ本实验对 ＡＮＡＭＭＯＸ
菌富集取得了非常显著的效果.

图 ３　 ＡＮＡＭＭＯＸ反应器不同时期微生物群落门
水平分类

Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｅｒｉｏｄ ｏｆ ＡＮＡＭＭＯＸ ｒｅａｃｔｏｒ ａｔ ａ
ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

表 ２　 反应器主要功能细菌群落构成占比(门水平)
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｔｈｅ ｄｅｎｉｔｒｉｆｙｉｎｇ

ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｉｎ ｔｈｅ ＡＮＡＭＭＯＸ ｒｅａｃｔｏｒ ％
菌门 １ ２ ３ ４

变形菌门 ３４􀆰 ７４２ ５ ３４􀆰 ２４２ ８ ２７􀆰 ９４３ ２ ２６􀆰 ４４４ １
浮霉菌门 ５􀆰 ４７６ ７ １３􀆰 ５２１ ９ １４􀆰 ８６７ ７ ２７􀆰 ７４３ ４

合计 ４０􀆰 ２１９ ２ ４７􀆰 ７６４ ７ ４２􀆰 ８１０ ９ ５４􀆰 １８７ ５

　 　 而其他非脱氮细菌ꎬ如绿曲挠菌门、绿菌门、
拟杆菌门等也常在 ＡＮＡＭＭＯＸ 反应器中被检测

到. 但它们在 ＡＮＡＭＭＯＸ 反应中起何种作用还

有待进一步研究.
对比第 ３０ ｄ 和第 ９０ ｄ 污泥样品中浮霉菌门

所占比例的变化发现(见表 ２) . 从 ３０ ｄ 到 ９０ ｄꎬ浮
霉菌门所占比例仅有 １􀆰 ３％ 的增长ꎬ相比于第 ０ ｄ
到第 ３０ ｄ 时 ８􀆰 １％ 的增长速度ꎬ增速明显放缓. 推
测可能是由于污泥样品均取自填料下部ꎬ而填料

下部周围堆积了许多未附着在填料上的污泥ꎬ使
得其附近水流流动不畅ꎬ造成细菌间物质交换效

率低下ꎬ从而使细菌繁殖减缓. 为了验证这种推

测ꎬ对反应器填料上部和下部污泥的微生物群落

结构进行对比ꎬ如图 ４ 所示. 填料上部污泥中检测

到的细菌种类与下部基本相同ꎬ但各菌种间的比

例明显不同. 与下部污泥相比ꎬ上部污泥中绿菌门

所占比例大幅减少仅剩 ５􀆰 ４％ 左右. 而与脱氮相

关的浮霉菌门和变形菌门所占比例大幅增加ꎬ占

比超过 ５０％ ꎬ且增加主要是由 ＡＮＡＭＭＯＸ 菌所

在的浮霉菌门比例上升引起. 上部污泥中浮霉菌

门占比达到 ２７􀆰 ７％ ꎬ远高于下部污泥的 １４􀆰 ８％ .
分析原因是由于填料下部周围物质交换效率低

下ꎬ限制了浮霉菌门的繁殖ꎬ虽然上部开始污泥挂

膜量不如下部ꎬ但由于物质交互充分ꎬ细菌繁殖速

度很快ꎬＡＮＡＭＭＯＸ 菌所在的浮霉菌门反而获得

了更好的富集效果. 这也说明保证反应器内微生

物与周边环境充分的物质交换对 ＡＮＡＭＭＯＸ 菌

的快速富集有非常重要的作用.

图 ４　 ＡＮＡＭＭＯＸ反应器不同位置微生物群落门
水平分类

Ｆｉｇ􀆰 ４　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅａｃｔｏｒ ａｔ ａ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

　 　 对所有样品的群落结构相似度进行比较ꎬ得
到相似度树状图ꎬ见图 ５. 样品间相似程度越高则

在树状图中位置越靠近. 反应器稳定运行阶段的

两个污泥样品(样品 ２ 和 ３)在树状图中位置最接

近ꎬ相似程度最高. 它们与反应器启动时的污泥

(样品 １)已经存在一定程度的差异. 说明反应器

从启动到稳定运行ꎬ内部群落结构不断变化ꎬ反应

器稳定后菌群结构也趋于稳定. 而反应器上部污

泥(样品 ４)与其他几个样品间差异性明显ꎬ说明

即使在同一反应器内ꎬ填料不同位置物质交换的

微小差异也会对微生物群落的构成产生影响.

图 ５　 不同样本间相似度树状图
Ｆｉｇ􀆰 ５　 Ｔｒｅｅ ｏｆ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅｓ

２􀆰 ３􀆰 ２　 微生物群落在属分类层面上的比对

门分类学水平相对较高ꎬ包含物种数量较多.
而属分类学水平的分析更加精细ꎬ为了进一步阐

明反应器运行过程中微生物群落的演化ꎬ从属的
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层面上对反应器内微生物群落结构进行分析.
选择在系统中占有较大比例且是反应器脱氮

功能的主要来源的浮霉菌门进行分析. 浮霉菌门

生物学分类如表 ３ 所示[６] .
　 　 图 ６ 是第 ９０ ｄ 时所取污泥样品的浮霉菌门

群落 组 成. 其 中 的 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｋｕｅｎｅｎｉａ 属 和

Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｂｒｏｃａｄｉａ 属是具有厌氧氨氧化功能的

菌属. Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｋｕｅｎｅｎｉａ 属发现于德国斯图加

特废水处理厂ꎬ以 ＣＯ２ 为唯一碳源ꎬ将 ＮＯ －
２ —Ｎ

氧化 成 ＮＯ －
３ —Ｎ 获 得 能 量[７] . 而 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ

Ｂｒｏｃａｄｉａ 属 是 第 一 个 获 得 富 集 鉴 定 的

ＡＮＡＭＭＯＸ 菌种[８] . 本研究的 ＡＮＡＭＭＯＸ 反应

器中 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｋｕｅｎｅｎｉａ 属 是 占 据 优 势 的

ＡＮＡＭＭＯＸ 细菌. 在上部和下部污泥的浮霉菌门

中分别占比 ７４％ 和 ４４％ . 研究表明在不同的生存

环境中ꎬＡＮＡＭＭＯＸ 菌的群落结构存在差异ꎬ在
某一稳定的生长环境中ꎬ通常只有一个种属的

ＡＮＡＭＭＯＸ 菌占据优势[９] . 这与本实验的结果

也相吻合.
　 　 在上部污泥中出现了下部污泥所没有的

Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｂｒｏｃａｄｉａ 属ꎬ且 ＳＭ１Ａ０２ 属的细菌所

占比例大幅提高. 其原因可能是反应器不同位置

物质交换效率的差异引起的.

表 ３　 浮霉菌门生物学分类
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔａｘｏｎｏｍｙ ｏｆ ｐｈｙｌｕｍ Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ

门 纲 目 科 属

Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ

Ｐｈｙｃｉｓｐｈａｅｒａｅ

Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｉａ

Ｐｈｙｃｉｓｐｈａｅｒａｌｅｓ
Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ

Ｂｒｏｃａｄｉａｃｅａｌｅｓ

Ｐｈｙｃｉｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ
Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ

Ｂｒｏｃａｄｉａｃｅａｅ

Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓｃａｌｉｎｄｕａ
Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｋｕｅｎｅｎｉａ
Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｂｒｏｃａｄｉａ

Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ａｎａｍｍｏｘｏｇｌｏｂｕｓ
Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｊｅｔｔｅｎｉａ

图 ６　 反应器浮霉菌门的组成占比(属水平)
Ｆｉｇ􀆰 ６　 Ｃｏｎｓｔｉｔｕｅｎｔ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅａｃｔｏｒ ａｔ ａ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

(ａ)—填料下部污泥ꎻ (ｂ)—填料上部污泥.

　 　 除浮霉菌门外ꎬ反应器中还存在许多变形菌

门. 绿曲挠菌门ꎬ绿菌门的细菌与 ＡＮＡＭＭＯＸ 菌

共存. 这些细菌当中有些具有亚硝化功能ꎬ如亚硝

化单细胞菌属(Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓ)ꎬ有些具有反硝化

作用ꎬ像 Ｄｅｎｉｔｒａｔｉｓｏｍａ 属ꎬ变形菌门中的某些细

菌还具有丝状菌的功能ꎬ能够构建网状结构利于

ＡＮＡＭＭＯＸ 菌的富集生长[１０] . 另外反硝化菌和

丝状菌的存在也有助于分解水中的有机质ꎬ为
ＡＮＡＭＭＯＸ 菌的生长创造有利条件.

３　 结　 　 论

１) 研究所用 ＡＮＡＭＭＯＸ 反应器在 ６１ ｄ 内

就获得总氮负荷 １􀆰 ３ ｋｇ􀅰Ｎ􀅰ｍ － ３􀅰ｄ － １ꎬ氮去除负荷

１􀆰 ０４ ｋｇ􀅰Ｎ􀅰ｍ － ３􀅰ｄ － １的处理能力ꎬ并在此负荷下持

续稳定运行 ３０ ｄ 以上ꎬ总氮去除率始终保持在

７５％ 以上.
２) 高通量测序分析结果表明ＡＮＡＭＭＯＸ反
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应器启动到稳定过程中微生物群落结构趋于稳

定. 其中变形菌门和浮霉菌门合计占比达到 ４０％
以上. ＡＮＡＭＭＯＸ 菌所在的浮霉菌门比例随运行

时间延长而逐渐增加ꎬ是反应器脱氮效能提高的

主要原因. 反应器内占据优势地位的 ＡＮＡＭＭＯＸ
菌主要是 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｋｕｅｎｅｎｉａ 属ꎬ占比达到 １４％
左右ꎬ同时也有少量 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｂｒｏｃａｄｉａ 属的

ＡＮＡＭＭＯＸ 菌.
３) 同一反应器内填料不同位置的微生物群

落结构存在较大差异ꎬ反应器脱氮效能的稳定依

赖于功能菌种群的稳定. 反应器内不同位置物质

交换效率的差异导致了微生物群落结构的差异.
微生物物质交换越充分ꎬＡＮＡＭＭＯＸ 菌富集速度

越快.
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