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摘　要　云南某制药厂生产废水有机物浓度高、氮磷含量低 (贫营养)，但废水处理系统长期运行稳定，且处理

效果好，COD和 BOD的去除率均能达到 90%以上。为揭示该贫营养污水处理系统长期高效稳定运行原因，分

别从工艺运行和微生物学角度对该系统进行了全面分析。结果表明，该系统厌氧和好氧段氮磷含量低，TN、

TP的质量浓度分别为 9.68 mg·L−1、1.17 mg·L−1 和 6.18 mg·L−1、0.25 mg·L−1；该系统好氧池和厌氧池中均发现了以

降解有机物为主的优势菌属，好氧池比厌氧池具有更高的微生物丰富度和多样性。好氧池中主要菌属为

Amaricoccus、Methylibium、Reyranella 和 Plasticicumulans4种。其中，丰度最高的 Amaricoccus 占比为 8.03%，该菌

属能在氮、磷营养受限的环境中增殖。厌氧池中的优势菌属为 Geobacter、Paludibacter、Leptolinea 和 Syntrophomonas。
其中，占比 2.49%的 Leptolinea 为贫营养菌属。贫营养环境条件对微生物群落的生长施加了选择压，促进了贫营

养菌的优势增长。这些优势菌在废水处理系统降解污染物的各个阶段分工合作，保障了该系统的稳定运行和良

好的处理效果。
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在废水生物处理系统中，微生物是污染物降解的主体。一般而言，活性污泥处理系统中微生

物生长繁殖需要的营养物质含量具有一个经验比例，即化学需氧量∶氮∶磷 (COD∶N∶P)为 100∶5∶1。
当处理废水中营养物质含量达不到该比例时，如耗氧有机污染物 (以 COD计)浓度过低，或者氮、

磷浓度比例过低，则该废水被称为贫营养废水。在贫营养水质条件下，系统营养物质比例失调，

生物系统中活性污泥微生物由于缺乏某类营养物质而活性降低，甚至大量死亡，导致处理系统失

效。WANG等 [1] 发现，在脱氮除磷系统中，当有机物浓度过低时，微生物细胞内合成和贮存的

PHA不足，系统的脱氮除磷效率将大幅降低。PENG等[2] 的研究表明，进水底物中缺乏氮或磷会刺

激活性污泥中丝状菌的增殖，从而发生丝状污泥膨胀而使系统处理性能降低。为解决贫营养废水

处理效率低的难题，目前大多数污水处理厂通常采用投加有机物或氮磷等营养物质的方式调整系

统进水营养比例，以满足活性污泥微生物生长需求，保证系统稳定运行。

近年来，随着微生物测序技术的飞速发展，基于 16SrRNA高通量测序技术的微生物检测被广

泛应用于污水处理厂活性污泥微生物群落结构的分析中，大大提高了人们对污泥微生物群落及其
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功能的了解。目前，对污水处理系统内主要微生物群落的研究已有大量报道。JIN等 [3] 的研究表

明，在门水平上，活性污泥中的细菌主要集中在变形菌门 (Proteobacteria)、放线菌门 (Actinobacteria)、
拟杆菌门 (Bacteroidetes)和厚壁菌门 (Firmicutes)4种。ZHANG等 [4] 对滁州市污水处理系统 5个活性

污泥微生物群落结构的研究中发现，在所有活性污泥样品中，除了上述 4种菌门，绿弯菌门

(Chloroflexi)和酸杆菌门 (Acidobacteria)也是优势菌。在这些优势菌门中，变形菌门 (Proteobacteria)
是活性污泥系统中最常见的原生门类，也是传统废水生物处理过程中的关键细菌群 [5]。有研究 [6] 表

明，该菌门与污水生物处理过程中的有机物降解和脱氮除磷密切相关，而隶属于该门的 Zoogloea
属是构成活性污泥菌胶团的重要组成菌属，在多种有机物的降解过程中发挥着重要作用 [7]。拟杆菌

门 (Bacteroidetes)是异养微生物的另一类重要门类，能参与有机碳和蛋白类物质的循环 [8]。该门同

时也是厌氧消化过程中常见的产酸菌 [9]，其部分菌属能降解长链脂肪酸，并可水解发酵多糖类有机

化合物 [10-11]。有研究 [12-13] 表明，拟杆菌门中的拟杆菌属 (Bacteroidales)能够利用纤维素和多糖，并

可将纤维素、二糖、葡萄糖和甘露糖等有机物降解为醋酸酯或琥珀酸。绿弯菌门 (Chloroflexi)作为

污水处理厂常见的菌群，具有较高的有机负荷承受能力 [14]，并且对糖类有较好的降解能力，可产

生乙酸 [15]。厚壁菌门 (Firmicutes)广泛分布在厌氧环境中，包含梭菌纲 (Clostridium)、芽孢杆菌纲

(Bacillibacteria)等多种功能菌纲，其对有机物的水解和酸化有重要作用 [16]。此外，酸杆菌门

(Acidobacteria)和放线菌门 (Actinobacteria)也是污水处理厂厌氧过程中重要的功能菌群，是厌氧消

化过程中的主要产酸菌，起水解酸化作用[17-18]。以上这些污水处理厂常见主要菌群的研究结论，大

多是基于普通的污水生物处理过程，即微生物生长所需营养物质能够得到满足的条件下得到的结

果。然而，当污水处理系统中氮、磷等营养受限时，微生物群落的结构变化和种群分布规律还有

待进一步研究。

云南省昆明市某制药厂废水处理系统中，进水耗氧有机污染物 (以 COD计)和悬浮物浓度高，

而氮磷浓度极低，进水营养物质含量比例达不到常规微生物生长需求，COD∶N∶P仅为 100∶0.4∶0.07。
然而系统长期运行状况表明，在氮磷营养贫乏的条件下，该系统运行稳定，污水处理效果良好，

出水水质均达到了国家《污水综合排放标准》(GB 8978-1996)的一级标准。为此，本研究对该贫营

养废水处理系统中关键环节的污染物降解情况进行了监测，并对其活性污泥中微生物进行了高通

量测序分析。本研究旨在从系统运行及污泥微生物的角度解释该制药厂贫营养废水处理系统长期

稳定运行的原因，为营养不均衡的高浓度有机废水的处理及系统维护提供有益指导。 

1    工艺系统概况
 

1.1    水质水量概况

云南省昆明市某制药厂污水处理站总处理水量约为 1 000 m3·d−1，进水分别来源于生产废水和

生活污水。生产废水主要来自车间洗泡蒸煮药材、冲洗、制剂等生产过程，该废水的特点为：废

水 COD值高、波动范围较大，耗氧有机污染物 (以 COD计)质量浓度通常在 1 000~2 000 mg·L−1 波

动；废水中氮磷等营养元素含量较低 (TN<9 mg·L−1、TP<1 mg·L−1)，加大了生物处理的难度。工艺

好氧段曝气池MLSS为 3 000~4 000 mg·L−1，MLVSS为 1 500~2 000 mg·L−1，SVI为 100~150 mL·g−1。废

水经污水处理站处理后，部分废水排入市政管网，部分经过深度处理后作为该厂中水进行回用。 

1.2    工艺流程

系统处理工艺为 A2O工艺，厌氧过程采用 IC工艺，好氧过程采用活性污泥完全混合处理工

艺。为了适应不同的进水水质，在生化处理工艺的前端分别设置了 2组预处理工艺。污染物浓度

较高的生产废水 (浓废水)，首先经过沉淀作用去除水中部分悬浮物，再进入浓废厌氧池进行部分

有机污染物的降解，而后流入调节池调节水质水量。经过这样预处理后，浓废水才能进入后续的
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主体生化系统进行处理；污染物浓度较低的生活污水 (淡废水)，经沉淀后直接流入调节池进行后

续的生化处理。混合后的调节池出水从厌氧污泥池底部进入，与堆积在池子底部的污泥混合接

触，经污泥中微生物对废水中的有机物进行充分降解后，出水自厌氧池上部出水口流入缺氧池进

行反硝化脱氮。缺氧池出水继而流入好氧池，在大量好氧异养菌的作用下，有效地去除剩余有机

污染物。好氧池出水经过二沉池泥水分离后，部分出水排入市政管网，剩下的部分废水经过混

凝沉淀、曝气生物滤池、消毒等深度处理工艺处理后作为中水回用。系统详细工艺流程图如图 1
所示。 

2    实验与分析方法
 

2.1    分析项目及方法

分别取调节池和生化处理单元各反应池末端的出水进行水质检测。采用标准方法 [19] 对 COD、

氨氮、硝态氮、TN、TP、SS、SVI、MLSS、MLVSS等指标进行测定；DO、pH、水温等用雷磁多

参数水质分析仪测定。 

2.2    微生物群落结构及特征分析

在工艺系统运行过程中，分别收集厌氧池、曝气池的污泥微生物样品。采用 CTAB或 SDS方

法对污泥样品的基因组 DNA进行提取，提取样品总 DNA后，根据全长引物序列合成带有

Barcode的特异引物，进行 PCR扩增并对其产物进行纯化、定量和均一化，形成测序文库 (SMRT
Bell)，建好的文库先进行文库质检，质检合格的文库用 PacBio  Sequel进行上机测序。使用

USEARCH(10.0版)在相似性 97%(默认)的水平上对有效的标签序列进行聚类，默认以测序所有序

列数的 0.005%作为阈值过滤 OTUs。以 silva为参考数据库，使用朴素贝叶斯分类器对 OTUs代表序

列进行分类学注释，得到物种分类学信息，进而统计各个样品在门、纲、目、科、属和种水平上

的群落组成。利用 QIIME软件计算各样品在 97%相似度水平下的 ACE、Chao、Shannon及 Simpson
指数。将数据批量导入 QIIME软件，对 OTUs表进行组间差异性分析，生成不同分类水平上的物

种丰度表，再利用 R语言工具绘制成样品各分类学水平下的群落结构图。 

3    结果与讨论
 

3.1    系统长期运行状况分析

系统在近 10年的运行过程中，处理效果稳定，出水有机污染物及氮、磷浓度低，达到国家《污

水综合排放标准》(GB 8978-1996)和《污水排入城市下水道水质标准》(CJ 3082-1999)。其中，COD
和 BOD的去除率均高达 90%以上；氮磷去除率也达到 70%左右。表 1显示了近期系统出水指标的

具体监测结果。

  

 

图 1    工艺流程图

Fig. 1    Process flow diagram
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3.2    系统各阶段处理状况分析

为探查系统在贫营养条件下各阶段的处理性能，本实验对系统进水及各反应器末端出水水质

进行了取样检测。系统中各处理构筑物末端出水污染物平均浓度变化如图 2所示。水质检测结果

表明，贫营养水质并未对系统各处理阶段的处理性能产生明显影响；有机物在系统厌氧、缺氧和

好氧过程中都得到了很好的降解，氮、磷在厌氧过程中略有积累，而在缺氧和好氧过程中得到很

好的降解。厌氧池的 COD去除率为 52%左右，好氧池的 COD去除率为 93%，系统 COD总去除率

高达 98%，这表明系统具有良好的有机物降解效果。TN和氨氮的降解主要在缺氧段和好氧段，缺

氧段的去除率为 9.61%和 16.81%，好氧段为

29.37%和 95.75%。厌氧过程中氮磷浓度略有

上升，这可能与其过长的 SRT有关。有研究表

明，厌氧条件下氮磷的释放受 SRT影响 [20]，过

长的 SRT会导致氮磷的释放量增加 [21]。本系统

中厌氧池污泥长时间停留在反应器内，其

SRT长达 78 d左右，有可能导致其氮磷浓度增

加。此外，有研究 [22] 表明，当活性污泥系统同

时缺乏氮磷时，部分污泥将发生解体。因此，

本研究中由于氮磷缺乏而导致的部分微生物死

亡解体，从而释放氮磷，也可能是造成厌氧池

氮磷浓度升高的原因。 

3.3    贫营养条件下系统微生物群落分析

在污水生物处理系统中，微生物是污染物去除的主要执行者，系统中微生物的种类、数量及

分布等状况，从根本上决定着系统处理性能及效果。为揭示贫营养水质条件对系统优势菌群的影

响，本研究对该污水处理系统中的厌氧池和好氧曝气池的污泥样品进行了高通量测序，考察两生

化反应池与正常营养水平废水处理系统中微生物群落的差异。

1)高通量测序数据结果表明，该系统中好氧池和厌氧池的有效序列数分别为 4 625和 4 875；
在 97%的相似度水平上对有效序列归类 OTUs，好氧池和厌氧池的 OUTs数量分别为 253和 78。好

氧池的 OUT数量较高，表明好氧池具有较多的微生物种类。好氧池的细菌群落具有 19门、

24纲、55目、62科、70属；厌氧池细菌群落具有 18门、27纲、35目、44科、51属。

OUTs稀释曲线能够验证测序数据量是否足以反映样品中的物种多样性，并间接反映样品中物

种的丰富程度。图 3所示的 OUTs稀释曲线反映了在持续抽样下系统新物种出现的速率。结果表

明，在 97%的相似度水平上，当好氧池、厌氧池的样品序列数分别在 0~1 500和 0~1 000时，曲线

表现为急剧上升的趋势，表明群落中有大量物种被发现；而当样品序列数分别大于 4 500和

3 625后，曲线趋于平缓，表明此环境中的物种并不会随测序数量的增加而显著增多，基本达到饱

表 1    中药废水处理系统出水指标监测结果

Table 1    Status of the effluent from the Chinese medicine wastewater treatment system

检测单元 pH
其他水质参数浓度/(mg·L−1)

溶解氧 SS COD BOD5 氨氮 TN TP 阴离子表面活性剂

调节池 9.05 1.01 47.00 1 296.67 931.33 4.05 8.05 0.38 0.95

二沉池出水 7.46 3.67 13.00 81.33 12.67 0.47 2.33 0.12 0.03

去除率/% — — 72 94 99 88 71 68 97

 

图 2    废水处理各阶段出水污染物平均浓度变化

Fig. 2    Average concentrations of the pollutants in effluent at
different stages of the wastewater treatment system
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和。该曲线说明该测序结果能够反映 2生化池

微生物群落的多样性。

Alpha多样性 (Alpha diversity)反映的是单

个样品的物种丰度及物种多样性，一般有多种

衡量指标，如 Chao、ACE、Shannon和 Simpson。
Chao和 ACE指数用于衡量物种丰度即物种数

量的多少；Shannon和 Simpson指数用于衡量

物种多样性，受样品群落中物种丰度和物种均

匀度 (community evenness)的影响。在相同物种

丰度的情况下，群落中各物种均匀度越大，群

落多样性越高；Shannon和 Simpson指数值越

大，样品的物种多样性越高。厌氧池、好氧池

所取污泥微生物样品的 Alpha多样性分析结果

如表 2所示。

由表 2可知，好氧池的 OTUs、Chao指数

和 ACE指数明显高于厌氧池，说明好氧池的

细菌群落更加丰富。同时，好氧池的 Shannon
指数和 Simpson指数也略高于厌氧池，表明好

氧池比厌氧池具有更高的群落多样性。测序实

验还统计了样品覆盖率 (coverage指数)，以鉴定测试结果是否代表样品微生物的真实情况。该指数

越高，则样本中物种被测出的概率越高。2个反应池的样品覆盖率均大于 0.99，说明测序结果能够

反映样品微生物的真实情况。

2)好氧池、厌氧池在门水平上的细菌群落分布如图 4所示。从门水平上的差异可看出，好氧

池的优势菌群为变形菌门 (Proteobacteria， 65.8%)、绿弯菌门 (Chloroflexi， 6.26%)、拟杆菌门

(Bacteroidota，4.95%)、浮霉菌门 (Planctomycetota，4.67%)以及酸杆菌门 (Acidobacteriota，3.76%)。
这些检测结果与 WANG等 [23] 对中国 14个污水处理系统细菌多样性的焦磷酸测序分析结果基本一

致。在好氧池还检测到了硝化螺旋菌门 (Nitrospirota)，相对丰度占 1.76%，表明好氧池具有良好的

硝化作用。此外，脱硫杆菌门 (Desulfobacterota)和Armatimonadota 门分别占 1.61%和 1.57%。ANTUNES
等 [24] 的研究表明，Armatimonadota 门与废水中耗氧有机物 (以 COD计)、TOC、TDS和 SS浓度呈显

表 2    好氧池、厌氧池的微生物群落

丰富度和多样性指数

Table 2    Richness and diversity indexes of microbial
community in the aerobic tank and anaerobic tank

检测单元 OTUs Chao ACE Shannon Simpson 覆盖率/%

好氧池 253 259.243 2 262.205 9 6.412 4 0.975 1 99.53

厌氧池 78 78.333 3 78.584 6 3.920 6 0.862 2 99.96

 

图 3    OTU 稀释曲线

Fig. 3    Rarefaction curves of OTU

 

图 4    好氧池、厌氧池门水平细菌群落结构及分布

Fig. 4    Bacterial community structure and distribution in aerobic tank and anaerobic tank at the phylum level
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著的正相关。因此，系统中的高有机浓度有助于 Armatimonadota 门的生长。此外，在其他研究 [3] 中

常发现占优势的厚壁菌门 (Firmicutes)和放线菌门 (Actinobacteria)，在本研究中的数量却较少，存在

这一差异的原因有待进一步探究。

相比之下，厌氧池丰度最高的优势菌门是污水处理系统中常见的拟杆菌门 (Bacteroidetes)，占

总群落的 39.29%，其次是变形菌门 (Proteobacteria，29.05%)和绿弯菌门 (Chloroflexi，16.31%)。拟

杆菌门在厌氧池中占主导地位，说明厌氧池中发生了良好的水解和酸化作用。另外，Patescibacteria
门在厌氧池中占 9.61%，厚壁菌门 (Firmicutes)占 1.98%。除 Patescibacteria 外，以上几种优势菌门

与 AHRING[25] 所报道的厌氧系统中常见菌门一致。在以往的研究中，关于厌氧系统中 Patescibacteria
的研究报道还比较少。Patescibacteria 门是新定义的超级门，其普遍存在于含水层环境中，如营养

物质较少、DO浓度较低的地下水中 [26]。由于这一门具有超小的细胞体积，使其具有较高的表容

比，能最大限度地利用营养物质[27-28]。由此可推测，该门在本系统厌氧池中的分布与贫营养水体环

境的选择作用存在一定的关联。

3)从 2生化池细菌群落在纲水平上的分布来看 (图 5)，好氧池的优势菌纲主要包括 γ-变形菌纲

(Gammaproteobacteria，40.25%)、α-变形菌纲 (Alphaproteobacteria，24.71%)、厌氧绳菌纲 (Anaerolineae，
6.26%)、拟杆菌纲 (Bacteroidia，4.95%)、浮霉菌纲 (Planctomycetes，2.68%)以及 Vicinamibacteria 菌

纲 (2.53%)。此外，还发现了硝化螺旋菌纲 (Nitrospiria，1.76%)以及不常见的 Fimbriimonadia 菌纲

(1.55%)和 Blastocatellia 菌纲 (1.19%)。与通常的研究结果不同 [4]，好氧池的优势菌纲中出现了厌氧

绳菌纲 (Anaerolineae)，该菌纲是发酵分解糖类的厌氧细菌纲 [29]。其能够在好氧池中富集的原因可

能是 Anaerolineae 纲的一些菌种是半共营养型微生物 [30]，可与氢营养型产甲烷菌等细菌协同降解糖

类 [31]。另外，隶属于酸杆菌门 (Acidobacteriota，3.76%)的 Vicinamibacteria 菌纲和 Blastocatellia 菌纲

相对丰度之和为 3.72%，表明二者是酸杆菌门的主要贡献者。Vicinamibacteria 为好氧有机异养菌，

能耐受广泛的 pH范围，对不同的糖类、复杂的蛋白质化合物具有良好的代谢效果 [32]；而

Blastocatellia 菌纲的细菌偏好缺乏营养的生长条件 [33]，能够在干旱和营养限制的条件下生存 [34]。

Fimbriimonadia 是一类严格需氧的非运动性杆状细菌，这类细菌大多生长在低营养介质中，绝大部

分有机底物都不能作为碳源而被其利用[35]。

厌氧池的优势菌纲则主要为拟杆菌纲 (Bacteroidia)、δ-变形菌纲 (Deltaproteobacteria)以及厌氧

绳菌纲 (Anaerolineae)，相对丰度分别为 38.72%、28.21%和 16.25%。其次，Microgenomatia 菌纲占

比为 6.41%、梭状芽孢杆菌纲 (Clostridia)为 1.90%，最后是 WS6_Dojkabacteria 菌纲和 Saccharimonadia
菌纲，相对丰度分别为 1.53%和 1.37%。大多数厌氧绳菌纲 (Anaerolineae)的物种都能进行发酵代

 

图 5    好氧池、厌氧池纲水平细菌群落结构及分布

Fig. 5    Bacterial community structure and distribution in aerobic tank and anaerobic tank at the class level
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谢，有助于在厌氧条件下糖类和蛋白质的降解，是厌氧系统中一个重要的发酵种群[15]。与 AHRING[25]

的研究结果不同，本系统的厌氧池中出现了 2种不常见的菌群，即 Microgenomatia 和 Saccharimonadia。
Microgenomatia 和 Saccharimonadia 均属于 Patescibacteria 门，他们不仅能够在厌氧条件下进行广泛

的有机底物代谢，而且能够在营养物质匮乏的贫营养水体中生长 [36]。Microgenomatia 菌纲能水解发

酵纤维素，Saccharimonadia 菌纲中的一些菌属被发现有助于降解烃类物质[37-38]。

4)图 6所示的百分比柱状堆积图反映了好氧池和厌氧池的微生物群落分别在属水平上的分布

情况。微生物群落作为生物反应器的主体，决定了生物反应器的性能，而在一个污水生物处理过

程中，微生物群落的形成又受当地气候条件、工艺类型和被处理废水的性质等因素的影响。本研

究中，高有机物浓度、低氮磷的贫营养条件无疑是一个最重要的影响因素，此条件极有可能为系

统中微生物的生长施加选择压。实际结果也表明，本系统的好氧池微生物菌属与常规的好氧活性

污泥系统菌属有很大差别。在一般的生活污水处理厂中，活性污泥优势菌属主要为动胶菌属

(Zoogloea)、不动杆菌属 (Acinetobacter)、丛毛单胞菌属 (Comamonas)和黄杆菌属 (Flavobacterium)以
及硝化螺旋菌属 (Nitrospira)等 [39]；而在本研究中，好氧池的优势菌属包括 Amaricoccus(8.03%)、
Methylibium(6.50%)、Reyranella(3.1%)、Plasticicumulans(3.06%)、新鞘氨醇杆菌属 (Novosphingobium，

2.91%)、Vicinamibacter(2.46%)、脱氯单胞菌属 (Dechloromonas，2.31%)、甲基暖菌属 (Methylocaldum，

2.17%)、 Ideonella(1.97%)和 Sphingopyxis(1.78%)。其中，丰度最高的属 Amaricoccus 是一种贫营养

(氮、磷营养不足)增殖的好氧细菌，属于变形菌门 (Proteobacteria)，α-变形菌纲 (Alphaproteobacteria)，
革兰氏阴性，能以多糖为底物降解多糖 [40]。在氮、磷等营养元素受限制的情况下，他们能大量地

储存胞内 PHB，并合成胞外荚膜物质[41]，因此，能在 N、P受限制的条件下增殖[42]。Plasticicumulans
属是专性好氧异养菌，能够利用多种有机化合

物作为碳源和能源，如醋酸盐、乙醇和乳酸盐

等 [43]。该属能在超过 85%的细胞干重中积累

92%的 PHB，并利用氨、硝酸盐和复合有机氮

作为氮源 [44]。通常认为，PHB是微生物在营养

不均衡的条件下，如碳源过剩、而其他如氮、

磷、硫等营养限制，积累在体内作为其营养和

能量储存物质，并参与细胞代谢的天然产物[45]。

Plasticicumulans 积累 PHB的性质使其得以在该

系统的贫营养环境中生长。以上这些菌属在好

氧池中占主导地位，表明在好氧池中出现了适

应贫营养条件的优势菌属，这些菌属能够有效

地降解含有大量生物难降解有机物并缺乏氮磷

营养物质的中药废水，达到良好的去除效果，

以此来保证系统稳定运行。

厌氧池的优势菌属主要集中在地杆菌属

(Geobacter， 26.62%)、 帕 卢 迪 杆 菌 属

(Paludibacter，20.98%)、uncultured_bacterium_f_
Bacteroidetes_vadinHA17(14%)、未培养的厌氧

菌 属 (uncultured_bacterium_f_Anaerolineaceae，
10.82%)等 4种。此外，还发现了 uncultured_bac-
terium_o_Candidatus_Shapirobacteria(6.41%)、

 

图 6    好氧池、厌氧池属水平细菌群落结构及分布

Fig. 6    Bacterial community structure and distribution in
aerobic tank and anaerobic tank at the genus level
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uncultured_bacterium_f_Prolixibacteraceae(2.51%)和 纤 绳 菌 属 (Leptolinea， 2.49%)。 最 后 是

uncultured_bacterium_o_Saccharimonadales 和互营单胞菌属 (Syntrophomonas)，相对丰度分别占 1.37%
和 1.31%。

地杆菌属 (Geobacter)在厌氧池丰度最高，占 26.62%。地杆菌属 (Geobacter)为变形菌门、δ-变
形菌纲；革兰氏阴性、杆状、严格厌氧 [46]。这类菌群显著的代谢特征是能将有机物的氧化与

Fe(Ⅲ)的还原结合起来，在厌氧条件下以乙酸盐、芳香烃、有机氯化物等多种有机污染物作为电

子供体和碳源，还原可溶性或不溶性的 Fe(Ⅲ)[47-48]。地杆菌属 (Geobacter)对生长环境的适应能力比

较强，因而在被石油污染的含水层、被垃圾渗滤液污染的地下水、生活污水和各种废水等环境中

均能发现其存在 [49]。据以往的研究，地杆菌属 (Geobacter)在参与厌氧消化方面有很大的潜力，可

以广泛地利用有机物作为底物，如挥发性脂肪酸 (VFAs)、醇、酚和苯等 [50]。不仅如此，地杆菌属

(Geobacter)还可以与其他物种 (如产甲烷菌等)建立直接电子连接，即直接种间电子转移，例如，

金属还原地杆菌 (Geobacter  metallireducens)可与甲烷丝菌属 (Methanosaeta)或甲烷八叠球菌属

(Methanosarcina)等产甲烷菌共培养 [51-52]。地杆菌属 (Geobacter)在本废水处理系统厌氧池占主导地

位，说明厌氧池发生了良好的水解酸化作用，同时也有利于厌氧消化中的产甲烷过程。同时，其

它的优势菌属，如帕卢迪杆菌属 (Paludibacter)是 β-拟杆菌纲 (Betabacteroidetes)、紫单胞菌科

(Porphyromonadaceae)下的一种严格厌氧菌，该菌能发酵多种单糖和二糖产生乙酸、丙酸和少量丁

酸，是一种产酸菌[53-54]。

纤绳菌属 (Leptolinea)在厌氧条件下能将多糖等有机物降解转化为有机酸和脂肪酸 [55]，有利于

糖类等有机物的水解酸化。值得注意的是，纤绳菌属 (Leptolinea)属于营养匮乏的绿弯菌亚门

I(Chloroflexi subphylum I)中的厌氧菌纲，需要与其他微生物结合才能有效生长[30]。uncultured_bacterium_
o_Saccharimonadales(1.37%)系超级门 Patescibacteria 门，具有非常小的基因组和细胞大小，通常与

其他微生物共存、依赖共代谢生长 [56]；一些该细菌被证明能够吸收油酸并具有脂肪酶和其他外酶

活性 [57]；可在发酵途径中将丙酮酸转化为乳酸。互营单胞菌属 (Syntrophomonas)是厌氧发酵中常见

的微生物，可以降解丁酸，是厌氧活性污泥的功能菌属之一 [58]。Syntrophomonas 可与氢化产甲烷菌

共同消耗长链和短链脂肪酸，是厌氧消化中重要的共营养细菌，具有产生氢或甲酸作为甲烷菌电

子载体的功能 [59]。Syntrophomonas 属在厌氧反应池中的富集，可能也有助于提高 COD去除率和产

甲烷量。

由上述分析可知，贫营养进水条件下，厌氧池中出现了适应该环境条件并能降解各种复杂有

机物的优势菌属 Gobacter 和 Paludibacter，Gobacter 主要参与厌氧过程的水解发酵，Paludibacter 参

与产酸过程。其次，氮磷营养元素的限制为起水解酸化作用的贫营养菌属 Leptolinea 的生长提供了

有利条件。以 Leptolinea 和 Syntrophomonas 为代表的优势菌属与其他功能菌属的共代谢生长有利于

厌氧消化过程的顺利进行。其中，Syntrophomonas 与产甲烷菌的共营养生长不仅促进了产氢产乙酸

过程，还有利于厌氧产甲烷。总之，以上这些优势菌属在厌氧池的稳定生长及分工合作是厌氧池

能够长期稳定运行的有力保障。 

4    结论

1)该贫营养系统运行状况表明，系统能在 TN、TP分别低至约 10 mg·L−1 和 1 mg·L−1 的条件下

长期稳定运行，且系统处理效果良好。

2)中药废水的特殊性质 (高 COD、低 N、P营养)对微生物群落的生长施加了选择压，即大量

有机物的存在为具有高有机物降解能力的异养菌提供了微生物选择。其中，厌氧池中表现为

Geobacter(26.62%)，好氧池中表现为 Amaricoccus(8.03%)。
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3)贫营养环境和工艺运行条件促进了贫营养需求菌的优势增长，如厌氧池中的纤绳菌属

(Leptolinea)、好氧池中的 Amaricoccus 属和 Plasticicumulans 属，这些优势菌本身具有很强的有机物

降解能力，并在处理统系统中各个阶段分工合作，使系统能够长期稳定运行，达到良好的处理效果。

4)一些优势菌与其他菌种的共营养生存，使系统在污染物降解的各个阶段能够有序地进行，

保 障 了 该 系 统 在 长 期 处 理 过 程 中 的 稳 定 运 行 。 其 中 厌 氧 绳 菌 纲 (Anaerolineae)、 地 杆 菌 属

(Geobacter)、纤绳菌属 (Leptolinea)及互营单胞菌属 (Syntrophomonas)是典型的代表。
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Abstract     The wastewater  discharged from a pharmaceutical  factory in Yunnan Province is  characterized by
high organic concentration and extremely low nitrogen and phosphorus content (deficient nutrition). However,
the wastewater treatment system has stably run for the long-term with over 90% of COD and BOD removal. In
order to elucidate the mechanisms behind, a comprehensive investigation of the system was conducted from both
the operational and microbiological aspects. The results showed that the contents of nitrogen and phosphorus in
the  anaerobic  and  aerobic  phases  were  very  low,  and  the  corresponding  TN  and  TP  concentrations  were
9.68  mg·L−1,  1.17  mg·L−1  and  6.18  mg·L−1,0.25  mg·L−1,  respectively.  The  microbial  colonies  in  the  aerobic
phase presented a higher richness and diversity than those in the anaerobic phase,  and the dominant genera in
both  phases  were  highly  efficient  organics-degrading  ones.  In  aerobic  phases,  the  dominant  bacteria  were
Amaricoccus,  Methylibium,  Reyranella  and Plasticicumulans,  of  which Amaricoccus  was  the  most  abundant
genus with 8.03% of richness, and could grow in nitrogen and phosphorus deficient environment. In anaerobic
phases,  the  dominant  bacteria  were  Geobacter,  Paludibacter,  Leptolinea  and Syntrophomonas,  of  which
Leptolinea  was  a  type  of  nutrient-deficiency  tolerant  species  with  2.49%  of  richness.  The  nutrient-deficient
wastewater environment exerted selective pressure for the microbial  colonies,  and promoted the dominance of
low nutrient  demanding bacteria.  These  dominant  bacteria  cooperated  at  each stages  of  the  system to  degrade
pollutants, which guaranteed high removal efficiency and long-term stability of the system.
Keywords    sewage biological treatment; oligotrophic; Chinese medicine wastewater; microbial community;
stability
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