
　　摘  要：活性污泥法是污水处理最重要的生物处理工艺之一，活性污泥系统中的细菌群落是该技术的核心，准确

地了解活性污泥中微生物的群落结构、关键功能、细菌的生理特性和作用机制是提高活性污泥处理工艺运行效果的重

要依据。文章通过对相关文献的总结和分析，综述了活性污泥处理工艺中主要细菌群落（脱氮除磷细菌、丝状菌等）

的多样性和生理生态学特征，为提高污水处理厂运行效能、增强功能稳定性提供一定的微生物学理论基础。
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Abstract: 　　 Activated sludge process is one of the most important biological technologies of wastewater treatment. Bacterial 

communities of the activated sludge system are the core of such technology. Accurate understanding of the composition and 

dynamics of microbial communities in the activated sludge, the physiological features and mechanism of key functional bacteria are 

the important basis for improvement of the operation effect of the activated sludge process. In this paper, based on the summary and 

analysis of relevant literature, diversity, physiological and ecological characteristics of the main microbial communities (e.g. nutrient 

removal bacteria, filamentous bacteria) in the activated sludge treatment process are reviewed, providing a certain theoretical basis 

for improvement of the operation efficiency and enhancement of the functional stability of sewage treatment plants.
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活性污泥法是污水处理重要的生物处理工艺

之一，广泛应用于处理市政污水和工业废水。活

性污泥主要由细菌、放线菌、真菌、原生动物和

后生动物等构成，其中，细菌起着最主要的降解

有机物、脱氮和除磷的作用。但是，一些细菌的

大量繁殖也可能导致二沉池活性污泥沉降性能变

差，出现污泥膨胀或产生生物泡沫，导致活性污

泥系统崩溃。因此，深入地了解活性污泥微生物

群落结构、关键细菌的生理特性和作用机制以及

活性污泥系统、底物、运行工况等对活性污泥中

功能微生物的影响至关重要。

虽然活性污泥法已经应用了1个多世纪，但

是，活性污泥菌群的研究很大程度上受方法学的

限制。20世纪80年代之前，污水处理厂中的微生
[1]物检测主要依赖于光学显微镜 以及传统的分离

[2]纯培养方法 ，随着分子生物学技术的不断发

展，近20年来，诸如分子杂交技术（FISH、基

因芯片）、基因文库以及遗传指纹图谱等非培养
[3]技术逐步替代了传统的纯培养技术 ，使得真实

准确地鉴定和分析活性污泥系统中微生物群落的
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组成和动态变化成为可能，为提高活性污泥处理

工艺的运行效果提供了理论依据。

1　污水处理厂中微生物的多样性

基于非培养方法，从污水处理厂中检测出的

微生物主要属于变形菌纲（Proteobacteria）(包括

Alpha-、Beta-和Gamma- Proteobacteria)，放线菌

（Actinobacteria），厚壁菌（Firmicutes），拟杆

菌 （ Bacteroidetes），绿 弯 菌 （ Chloroflexi），浮

霉 菌 （ Planctomycetales），酸 杆 菌 （ Acidoba-

cteria），硝 化 螺 菌 （ Nitropira），疣 微 菌 门
[4]（Verrucomicrobia）等 ，检测方法不同，从污

水处理厂检测出的微生物种群也不同。Chao 
 [5]Yang et al 利用PCR-DGGE技术分析了活性污泥

的16S rRNA基因序列，Proteobacteria是所有的

样品中最丰富的细菌，其次是Bacteroidetes和
 [6]Firmicutes。Ke Yu et al 利用宏基因组学技术研

究了香港污水处理厂中的微生物群落结构，根据

DNA和 cDNA库 比 对 发 现 主 要 的 细 菌 为

Proteobacteria，Actinobacteria，Bacteroidetes，F
[7]irmicutes和Verrucomicrobia。Beer et al 利用半定

量FISH和DAPI染色法检测了澳大利亚9座EBPR污

水 处 理 厂 中 的 微 生 物 种 群 ， 含 量 最 多 的 是

Proteobacteria，平 均 占 52%（ 其 中  -Proteob 

acteria最多，平均占32%），Actinobacteria占总生

物量的17%，Chloroflexi占15%左右，Firmicutes和

Bacteroidetes的数量较少，系统中未检测出浮霉
[7]菌、酸杆菌和硝化螺菌等菌属。而Liu et al 采

2用巢式PCR-DGGE从一座A O和A/O工艺的污水

厂 中 检 测 出 活 性 污 泥 中 的 主 要 细 菌 为  - 

Proteobacteria。
 [8]Xia et al 利用通用16S rRNA基因的高密度基

因芯片比较了中国和美国的5座生物污水处理反应

器中的微生物群落组成，5座反应器中微生物群落

结构组成呈现出高度的一致性。含量最多的是

Proteobacteria，占50%~62%，其中   - Proteobacteria�

含量最高（31%~38%）， - Proteobacteria中，20%~ 

25%的菌属于Enterobacteriales，14%~19%的细菌属于

Alteromonadales ，15%~20%的细菌属于Pseudomonadales, 

ɑ - Proteobacteria的 数 量 与 γ - Proteobacteria相 近

（30%~35%）,  而   - Proteobacteria仅占18%~20%。

Firmicutes, Actinobacteria和 Bacteroidetes的比 例 平

均为5%~ 18%，这四类菌占到总细菌的80%。

但 在 比 较 亚 洲 （ 中 国 大 陆 、 香 港 和 新 加

坡）、北美（加拿大和美国）共14座污水处理厂

的活性污泥菌群时，微生物群落又呈现出明显的
[9]地域差异 。但总的特征是Proteobacteria在所有

的 样 品 中 丰 富 度 均 为 最 高 ， 占 总 细 菌 的

36%~65%， 其 他 优 势 细 菌 有 Firmicutes  

（1.4%~14.6%， 平 均 为 8.1%） ， Bacteroidetes 

（2.7%~15.6%，平均为7.0%）以及Actinobacteria 

（1.3%~14.0%，平均为6.5%）。与之前的一些研

究结果相类似，这四种细菌是污水处理厂中最主

要的细菌，占细菌总数的56%~86%。其他平均丰

度 >1%的 细 菌 还 包 括 Verrucomicrobia (4.2%)，

Chloroflexi(3.4%)， Acidobacteria (3.0%) 和  

Planctomycetes(2.4%)。 Proteobacteria中 ，  -

Proteobacteria的丰度极小（0.01%~0.51%，平均为

0.08%） ， 香 港 污 水 厂 活 性 污 泥 中 的   - 

Proteobacteria丰度最高，而其他地方的污水厂

中，  - Proteobacteria是最多的Proteobacteria，因

为香港的污水厂处理的污水含盐量普遍较高，这

与   -Proteobacteria是海洋微生物群落中数量最
[10]多（高达25%~50%）的微细菌相一致 。

 [11]Nielsen et al 总结25座丹麦污水厂3年多的

研究发现，丹麦污水厂中每种功能细菌含有

3~7种优势细菌，虽然各EBPR污水厂的进水成

分、工艺和运行工况间存在着较大差异，但都具

有十分相似的群落组成，且有着有限的相似的核

心物种，其中丝状菌占28%，硝化菌占7%，反

硝化菌占18%，PAOs占13%，GAOs占1%，发酵
 [12] 细菌占3%，水解细菌占3%，这与Mielczarek et al

根据对丹麦污水厂微生物群落结构自2006年来的

研究数据建立的数据库MiDas-DK的结果相一

致，结果还表明影响活性污泥群落结构的最主要

因素是进水废水的组成和污水厂的运行工况。
[13]Alexis Valentl n-Vargas 在 比 较 两 座 地 理

差较远以及规模不同的CAS污水厂时发现，日相
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处理量更大（规模更大）的污水厂中微生物的多

样性比日处理量小的污水厂明显大很多，CCA分

析结果表明，运行工况是影响微生物群落结构的

最大因素，其影响占45.1%。其中，ADF（日处

理流量）、F/M和SRT对污水厂的群落多样性有

明显的促进作用，而TSS和HRT则相反。较长的

SRT将 促 进 世 代 时 间 较 长 的 硝 化 菌 生 长 （ 如

Betaproteobacteria）以 形 成 功 能 稳 定 的 AOB群
 [14]落。Van der Gast et al 的研究也表明处理规模越

大，污水厂中微生物的群落多样性越高。进水

BOD对微生物群落结构并没有太大的影响。研究

HRT对污水厂微生物群落结构的研究还较少，Han 
 [15]�et al 报道在实验室反应器中，较短的HRT导致

处理效率更低，微生物群落的多样性也越低。

2 　丝状菌

丝状菌构成了活性污泥的骨架，对活性污泥

絮体的形成起到了重要作用。但是丝状菌的过度

繁殖将大大减小活性污泥絮体的沉降性，导致污

泥膨胀或产生大量的生物泡沫。

目前已从市政污水处理厂中观察到了30多种

丝状菌（镜检），工业污水处理厂中还包括约

40余种其他类型的丝状菌。大多数丝状菌均会导

致污泥膨胀或者产生生物泡沫，但是约有10种类

型的丝状菌导致了市政污水厂和工业污水厂的
[16]90%的污泥膨胀问题 ，其中有些虽然在混合液

中的数量并不多，但在活性污泥表面仍产生了厚
[17]厚的生物浮渣 。这些导致污泥膨胀的丝状菌还

存在着地理分布上的差异。

研 究 表 明 ， Candidatus‘M.parvicella’是 导

致污泥膨胀的最主要的丝状菌，同时，它也是曝

气池和二沉池表面浮渣和泡沫中含量最多的丝状

菌，尤其是在欧洲、澳大利亚和南美。生物泡沫

和浮渣中数量排名第二的是Mycolata，Mycolata是
[18]Corynebacterineae中很多种类丝状菌的统称 ，

由 Corynebacterium，Dietzia，Gordonia，Millisia

，Mycobacterium，Nocardia，Rhodococcus，Seg

n i l i p a r u s ， S k e r m a n i a ， Ts u k a m u re l l a 和

Williamsia中的多种细菌组成。其中，最具代表

性的是Gordonia amarae（之前分类名为Nocardia 

amarae）。虽然Mycolata包含的细菌在系统分类

上相近，但它们在生理和生长动力学特征上差异

较大。例如，大部分的Rhodococcus生长快速，

在 琼 脂 平 板 上 增 殖 的 时 间 为 2~3天 ， 而

G.amarae的世代时间为一个星期，S.piniformis的

世代时间则长达3个星期。

目前已有30余种用于FISH技术的探针，图

像 分 析 技 术 、 qPCR和 FISH技 术 的 结 合 ， 16S 

rRNA基因库的建立，基因芯片等技术的应用，
[19]使 得 丝 状 菌 的 原 位 测 定 更 加 灵 敏 和 精 确 。

[20]Vervaeren et al 将定量FISH和qPCR结合，测定

了含有type 021N的膨胀污泥，建立了SVI和其16S 

rRNA基因之间的关系模型，他们的研究同时表

明，活性污泥中每种优势丝状菌的DNA比例可以
 [21] 为污泥膨胀提供早期预警。D.P. Mesquita et al

也建立了SVI、丝状菌长度和MLSS之间的关系模

型，可以用于判断丝状菌膨胀的发生。
 [22]Seviour et al 利用原位FISH-MAR技术研究

了Candidatus ‘N.limicola’的生理特性，结果表

明Candidatus ‘N.limicola’可以在好氧或者厌氧

的 环 境 下 吸 收 基 质 。 之 前 对 于 纯 培 养 的 type 

0961细菌和’Chloroflexi’ type 1851细菌的研究

显示，这两种细菌均具有厌氧发酵的代谢功能，

但这还需原位MAR技术的验证。

FISH原位杂交试验和16S rRNA基因测序结

果 表 明 ， S . n a t a n s ， H . h y d ro s s i s ， Ty p e  

1701，Thiothrix和Type 021N更适宜在低溶解氧环
 [23]境下生存，Martins et al 的实验也证实了Type 

021N，Thiothrix spp和Type 1851适宜在低溶解氧

的 SBR系 统 中 生 存 。 Candidatus‘M.parvicella’则

在低溶解氧环境中增殖速度最快。

Microthr ix和  Mycola ta（Gordonia和

Skermania）是 水 解 脂 类 的 主 要 微 生 物 ，

Candidatus Epiflobacter和一些Chloroflexi是分解

蛋白质的主要微生物，Tetrasphaera是分解淀粉

的微生物。但是EBPR污水厂中的丝状菌通常不

能降解醋酸或者其他“已生物降解”的基质，这

与工业污水厂无BNR功能系统中的丝状菌的性质

第41卷72 环境保护科学　



[11]不同 。

3　脱氮细菌

　　氨氮是污水处理厂的主要污染物之一，在污水

厂通过硝化和反硝化被转化为氮气去除。传统的硝

化过程是由氨氧化细菌（AOB）和亚硝酸盐氧化菌

（NOB）完成的。虽然通常描述的AOB和NOB 

分 别 为 Nitrosomonas europaea和 Nitrobacter spp,   

但实际污水厂中的硝化细菌有着丰富的多样性。

3.1　AOB

非培养方法常用amoA基因或16S rRNA基因

分析来研究AOB的多样性。Nitrosomonas在污水

处理厂常被16S rRNA和amoA序列以及FISH法检

测出来，因此一直被认为是污水处理中最重要的
[24] [4]AOB菌 。Wagner et al 总结了文献中200多个利

用amoA基因分析的数据，结果显示大多数β-

proteobacterial的AOB菌均出现在市政污水厂中，

除 了 N. europaea，N. eutropha，Nitrosococcus 

mobilis,  还包含Nitrosomonas marina和其他系统

上属于不同分支的AOB菌。

相 比 于 Nitrosomonas，亚 硝 化 螺 菌

（Nitrosospira）在活性污泥或生物膜反应器中仅

是偶尔能被检测到。Nitrosospira是实验室流化床

反应器中主要的AOB菌，在土壤中含量丰富，在
[25]根际修复中发挥着重要作用 ，Nitrosospira更适

应低基质浓度的环境，对于亚硝酸盐具有更低的

Km值，相比于Nitrosomonas生长速率更低，因

此，在低氨氮浓度的土壤环境中Nitrosospira含量

更高，但在实际污水厂中的含量并不高。

16S rRNA或者amoA基因检测仅能检测出污

水处理厂中的一小部分的功能AOB菌。污水厂中

有很大一部分的AOB菌有着十分相似的基因和功

能多样性，而这些菌的具体系统发育分类还不清

楚，但是这种功能可变性可能对硝化过程有很大

的影响。目前，已经获得了纯培养的AOB菌的全

基因组分析，可以为硝化过程的研究提供很好的

理论基础。

3.2　NOB

基于纯培养方法，硝化杆菌Nitrobacter几乎

可以从每个硝化活性污泥或者生物膜样品中分离

纯化，因此，Nitrobacter一直被认为是废水生物
 [26]处理过程中最重要的NOB菌。但Wagner 首 et al

次使用FISH和rRNA寡核苷酸探针检测几座污水

处 理 厂 的 硝 化 活 性 污 泥 时 ， 并 未 检 测 到

Nitrobacter的存在。随后，full-cycle rRNA分析

方 法 检 测 工 业 污 水 处 理 厂 中 的 NOB菌 时 证 实
[27]Nitrospira是系统中的主要NOB菌 。Nitrospira在

活性污泥和生物膜中的广泛分布逐渐被之后的非
[28]培养技术检测不断证实 。对于可以纯培养的

Nitrobacter的研究已经很多，但是关于污水处理

厂中的Nitrospira的生理特性和作用机制我们知

道的还很少。Spieck第一次成功的从活性污泥中

富 集 一 株 硝 化 螺 菌 Candidatus ‘ Nitrospira 

defluvii’, 并 利 用 环 境 基 因 组 学 的 方 法 确 定 了
[29]Nitrospira的基因 ，这为后续Nitrospira的研究提

供了基础。此外，还发现Candidatus ‘Nitrospira 
-defluvii’体内含有一种可以将ClO 降解为铝酸盐2

和 O 特 殊 的 酶 chlorite dismutase (CLD) ， 表 明2

Nitrospira可能在氯酸盐和次氯酸盐的降解过程

中发挥着重要作用，Nitrospira在N循环中的作用

及其生态学还有待进一步研究。

Nitrospira和Nitrobacter具有不同的生长策

略，Nitrospira遵循K策略，具有较低的基质亲

和力，而Nitrobacter遵循的是r策略，K/r假设有

力地解释了Nitrospira在自然生境和污水处理厂

中的广泛分布。Wagner对Nitrospira和Nitrobacter 

之间的竞争机制表明，在Nitrospira为优势菌

的反应器中，当提高反应器中的亚硝酸盐浓

度，Nitrobacter逐渐取代Nitrospira成为系统中

的优势菌，但有趣的是降低亚硝酸盐的浓度

后，Nitrospira并没有再次成为反应器中的优势

菌，可能是当系统中Nitrobacter的数量维持在一

个比较平稳的水平时，将会抑制Nitrospira的  
[4]生长 。

活性污泥中的AOB菌和NOB菌是互惠共生

体，事实上AOB菌和NOB菌之间的关系更复杂，

可能还涉及到维他命及其他一些重要的生长因子
[30]的交换过程 ，这些问题还需要更深入地探索。
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3.3　反硝化菌

大多数基于纯培养方法鉴定和分离出的反硝

化细菌属于产碱杆菌属Alcaligenes，芽孢杆菌属

Bacillus，生丝微菌属Hyphomicrobium，甲基杆

菌属Methylobacterium，副球菌属Paracoccus，假
[31]单胞菌属Pseudomonas以及其他一些属 ，但是

传统的纯培养方法无法反映出污水处理厂中反硝

化细菌群落的多样性，而非培养方法在研究环境

样品中的反硝化细菌的过程中也存在一定的局限

性，因为具有反硝化能力的细菌在系统发育上并

不都很相近，其分布十分广泛。
[32]Ginige 利用FISH-MAR和SIP原位测定了et al

Azoarcus和Thauera(Rhodocyclaceae，Betaproteobacteria) 

在反硝化活性污泥中的活动，揭示了Azoarcus/ 

Thauera可能是污水处理厂中的主要反硝化细

菌。随后，Thomsen分析两座市政污水处理厂中

的反硝化细菌群落时发现其中主要的反硝化菌属

于 Curvibacter(Betaproteobacteria)， Azoarcus和

Thauera。结果显示Thauera可以同时吸收醋酸

盐、丙酸盐、丙酮酸盐、乙醇和氨基酸，许多

Thauera生长于芳香植物和富含卤代烃的环境

中，表明Thauera可能在去除废水中难降解和毒

性物质的过程中发挥着重要作用。

污水厂投加的碳源不同，其中的反硝化细菌

也不同，Comamonadaceae和Rhodocyclaceae的如

Comamonas, Acidovorax和 Thauera (都 属 于

Betaproteobacteria )是醋酸盐作为碳源的系统中

的优势反硝化菌，甲醇则更青睐于Methylophilus, 

Methylobacillus (均 为 Betaproteobacteria)及  
[33]Hyphomicrobium (属于Alphaproteobacteria) 。

目前，很多学者利用NirS和NirK基因来检测
[34]环 境 中 的 反 硝 化 细 菌 ， Heylen 对 比 了 et al

NirS和NirK基因建立的系统发育树和16R rRNA基

因序列的系统发育树，发现两者不一致，因为在

系统发育上并不直接相关的反硝化细菌也可能具

有相同序列的NirK基因，不同的反硝化细菌的

NirK基因之间的相似性与微生物所处的共同的生

境相关联，因此NirS和NirK基因不能用作鉴定环

境样品中反硝化菌群的标记物 。

　 　 除 了 Nir基 因 ， 比 较 蛋 白 质 序 列 和 16S 

rRNA系统发育树，Nor(norB，norZ)，Nos(nosZ)，

和Nap(napA)会在不同的反硝化细菌中转移，因
[35]此也不适宜作为反硝化细菌的系统发育标记 。

相比之下，利用硝酸盐还原酶（narG）建立的系

统发育树显示出了与16S rRNA相一致的结果，

但是narG也会出现在非反硝化细菌如E.coli中。

因此，目前还缺少应用于鉴定和检测反硝化细菌

合适的系统发育和功能的标记物。 

3.4　古菌和厌氧氨氧化菌
 [36]Nils Johan Fredriksson 的研究表明污水 et al

处理厂中古菌约占活性污泥中总细菌的1.6%，

主要的优势菌是Methanosaeta。环境基因组学研

究发现AOA（ammonia-oxiding Archaea）在土壤

中的丰度高于AOB，表明AOA不仅在海洋系统而
[37]且在陆生系统的N循环中起着重要作用 。所有

已 知 的 AOA均 为 Crenarchaeota且 含 有 与 AOB的

amoA基因相隔较远的amoA基因。

Candidatus Nitrosopumilus maritimus是 首 个
[38]被分离得到的AOA ，研究发现其与大多数的

AOB有类似的生长速率和产率系数，也是利用氨氮

作 为 唯 一 的 能量来源以供生长。之前被归于
[39]Crenarchaeota ，但现在已被归类为Thaumarchaeota。

AOA对污水厂的运行条件（如DO和氨氮负荷）
[40]并没有AOB敏感 ，但由于其分离和纯培养十分

困难，因此AOA在硝化过程中的作用和处理效率

仍然未知。

厌氧氨氧化是环境领域和微生物领域的重大

发现，目前已经分离获得了5属9种厌氧氨氧化
[41]菌，建立了厌氧氨氧化菌科 ，厌氧氨氧化菌已

经在处理高氨氮和特种废水领域取得了重大进

展，但在处理氨氮的城市污水领域还尚未开拓。

4　除磷细菌

4.1　PAOs

早期基于纯培养的实验表明Gammaproteobacteria�

的 Acinetobacter spp.是 EBPR系 统 中 主 要 的
[42]PAOs ，但 之 后 的 DAP生 物 标 记 实 验 和 16S 

[43]rRNA基 因 测 序 分 析 证 明 Acinetobacter实 际 在
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EBPR系 统 中 数 量 很 少 。 基 于 纯 培 养 方 法 从

EBPR系 统 中 分 离 出 的 另 一 种 积 磷 小 月 菌

Microlunatus phosphovorus，也被证实并不具有
[44]PAOs的代谢途径 。

基于非培养方法，目前确定的EBPR系统中

最重要的PAOs是与Betaproteobacteria中Rhodocyclus相

近 的 一 类 菌 — — Canditatus ‘ Accumulibacter 

phosphatis’，也称为‘Rhodocyclus-related PAO’ 或

者 ‘ Accumulibacter’ 或 者  ‘ CAP’菌 ， 由

Bond 在用16S rRNA PCR分析EBPR群落时首次[43]

定义。

Carvalho e  [45]t al 使 用 PAOMIX探针 和 FISH探

针检测到在一座实验室有效除磷的SBR系统中，

Accumulibacter所占比例高达40%~80%。当反应

器 交 替 以 醋 酸 盐 和 丙 酸 盐 作 为 碳 源 时 ，

Accumulibacter的比例达到了90% 。在仅含有丙 

酸盐的EBPR反应器中，Accumulibacter占总细菌

的比例也达到了55% 或89%。 

Accumulibacter的分布特征与废水水质、气
[46]候 、 工 艺 和 运 行 工 况 有 关 。 Zilles et al 利 用

FISH探针和polyP染色测定了美国的一座UCT污水

厂中的Accumulibacter的比例为18%，占总PAOs的

73%。而在另一座以好氧-缺氧运行的Orbal污水

厂 中 ， Accumulibacter仅 占 13%， 占 总 PAOs的
[47]26% 。另一项用相同方法对美国污水厂研究的

结果表明Accumulibacter在EBPR系统中所占的丰

度在9%~24%，丰度的提高表明Accumulibacter可
[48]能对VFAs有着较高的亲和力 。

 [49]Liu 使用16S rRNA目标的FISH探针和 et al

polyP染色观察到以醋酸为碳源的EBPR污泥中

Accumulibacter同时积累polyP和PHA，但是并不

是所有的细胞一直都积累大量的polyP，这说明

了Accumulibacter成员之间存在异质性。
 [50]Kong 利用FISH-MAR技术检测了丹麦 et al

3座污水厂活性污泥中的Accumulibacter的生理生

态学特性，Accumulibacter可以同化吸收一系列

的有机质，如醋酸盐、丙酸盐、丙酮酸盐和谷氨

酸，但是无法吸收甲酸盐、乙醇、葡萄糖和除谷

氨酸之外的几种氨基酸，这说明Accumulibacter 

只可以吸收一小部分的小分子基质，而其他的水

解 产 物 则 由 其 他 生 态 位 的 非 Accumulibacter 
-PAO吸收利用。Accumulibacter可以利用O ，NO2 3

-和NO 作为电子受体，是可能的DPAO。2

从 EBPR系 统 中 发 现 的 另 一 种 PAO是
 [51]Dechloromonas agitates。Goel 在实验室小 et al

试Orbal反应器中厌氧培养了聚磷菌，利用full-

cycle rRNA分 析 ， 在 反 应 器 中 富 集 得 到 了

Dechloromonas sp.。Kong et al 分析一座丹麦的

EBPR污水厂的样品时，利用full-cycle rRNA、染

色法和MAR，发现Dechloromonas sp.可以厌氧吸

收 像 醋 酸 这 类 的 短 链 脂 肪 酸 ， 积 累 PHA和
[51] [52] polyP，具有PAO的代谢特征 。但是Ahn et al

在 一 座 实 验 室 小 试 的 SBR除 磷 系 统 中 发 现

Dechloromonas sp. 可以同化吸收醋酸盐，在基质

充足时将积聚胞内的PHA，但在饥饿时不会积聚

polyP。这说明Dechloromonas spp.仅能在一些条

件下表现出PAO的代谢特征，它们在EBPR污水

厂中的重要性和作用还有待进一步的研究。
 [53]Arter 在 对 丹 麦 的 28座 污 水 厂 中 et al

PAOs和GAOs的研究表明，在EBPR污水厂中，

PAOs和 GAOs占 到 总 微 生 物 群 落 的 30%， 两 种

PAO——Accumulibacter和 Tetrasphaera，在 所 有

的 EBPR污 水 厂 中 均 很 丰 富 （ 平 均 占 3.7%和  

27%）。Accumulibacter与较高的废水C/P比相对

应，Tetrasphaera与较高的有机负荷相对应，且不

同的污水厂呈现出独特的PAO和GAO群落结构。

4.2　GAOs

EBPR系 统 中 最 主 要 的 GAOs是 Gammprote- 

obacteria 的Candidatus ’Competibacter phophatis’ 

和 Alphaproteobacteria的 Defluviicoccus vanus。

Candidatus’ Compet ibacter  phophat is’ 

（Competibacter）由 Nielsen首 次 发 现 并 由
[54]Crocetti 首次命名， FISH和post-FISH染色显示

其具有厌氧-好氧PHA循环，但是不含有polyP。
[55]Kong 分 析 了 Competibacter的 16S rRNA基 因 序

列，设计了10种FISH探针，其中GB探针是检测
 [56]所有细菌的最常用的探针。Meyer 从实验 et al

室的反应器中发现并设计了D.vanus-related的

第4期 75陈燕　等：活性污泥法中细菌多样性综述



Cluster 2探针，并在3个退化的实验室反应器和两

座EBPR污水厂中均检测到了一定丰度的Cluster 

2细菌。Mcllroy研究了一座连续曝气的EBPR系

统中的D.vanus-related GAO的系统发育特征，利

用流动细胞分析仪和ALF968FISH探针杂交建立
[57]了16S rRNA基因库，证实了Cluster 3的存在 ，

同 时 也 揭 示 了 可 能 还 存 在 D.vanus-related的

Cluster4细菌，但其在EBPR系统中的重要性尚未

知晓。

尽管D.vanus-related GAO在实验室反应器中

丰度很高，但关于它们在污水厂中的丰度的报道
[58]还较少。Burow 检测了丹麦10座EBPR污水厂，

发现D.vanus-related GAO仅在2座污水厂中出现，

且仅占总细菌很少的一部分（>1%）。López-Vá
[59]�zquez 的研究也表明D.vanus-related GAO在荷兰

的EBPR污水厂的丰度也不高（<1%）。因此，

关于D.vanus-related GAO在EBPR污水厂的丰度

和多样性还有待进一步研究。其他GAO的丰度及

其在EBPR系统中的生物多样性和重要性及其作

用也还有待进一步的研究。

5　结论与展望

活性污泥主要是由变形菌纲、放线菌、厚壁

菌、拟杆菌、绿弯菌、浮霉菌、酸杆菌、硝化螺

菌、疣微菌门等微生物组成的混合种群。其中导

致污泥膨胀、产生浮渣和泡沫的最主要的丝状菌

是 Candidatus‘M.parvicella’和 Mycolata，今 后 ，

建立SVI、丝状菌长度和16S rRNA基因、DNA比

例等之间的关系模型，将为污泥膨胀提供早期预

警 。 Nitrosomonas、 Nitrospira和 Nitrobacter是 污

水处理厂中主要的硝化细菌，目前还缺少应用于

鉴定和检测污水厂中反硝化细菌合适的标记物。

Accumulibacter和Dechloromonas spp.是EBPR系统

中主要的PAOs，研究表明PAOs具有可变、可诱

导 的 代 谢 特 征 ， 而 不 是 一 成 不 变 的 结 构 。

EBPR系 统 中 最 主 要 的 GAOs是 Candidatus’

Competibacter phophatis’和 Defluviicoccus 

vanus，其在EBPR系统中的生物多样性和重要性

及其作用还有待进一步的研究。

未来活性污泥系统中微生物的研究趋势在于：

（1）从简单的研究转变为整体的系统研究。

活性污泥系统是一个生态系统，试图分离出具有

整个活性污泥系统所有特征的特定生物是不现实

的，更有意义的是从整体上研究活性污泥系统中

的微生物群落。

（2）将分离培养技术和非培养技术相结

合。培养法和非培养法鉴定活性污泥系统中的细

菌均有缺陷，纯培养方法无法提供整个群落的生

态属性和多样性，而非培养方法在表征活性污泥

系统中微生物的生理结构方面存在一定的缺陷。

因此，将分离培养技术和非培养技术相结合将会

不断补充对活性污泥系统中微生物的认识。

（3）建立和完善活性污泥微生物生态理论

体系。我们需要基于现有的形态观察和定量信息

形成活性污泥中微生物之间的生态作用、微生物

群落结构、种群动态变化和影响因素的定量理

论，结合现有的生态学理论和基因组学、宏基因

组学、转录组学以及蛋白质组学等知识，不断发

现和丰富活性污泥系统中潜在的原则和机制，为

活性污泥系统的稳定运行提供理论基础。
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危害师生健康，建议：加强污染严重区域的时间

管理，尽量避免高峰时间人流量的突增；加强校

园环境预警建设；加强师生卫生知识和环境保护

意识的宣传；继续细化影响校园空气微生物因素

和规律的研究，监控校园环境质量，为师生的工

作学习打造良好的环境。
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