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摘要: 采用聚合酶链式-变性梯度凝胶电泳( PCR-DGGE) 技术，研究了膜生物反应器( MBR) 和传统活性污泥工艺( CAS) 反应器中微生物在贫营

养条件下的总细菌群落结构． 结果表明，在培养过程中，污泥的微生物种群经历了一个比较明显的变化过程，且以 CAS 污泥微生物种群的变化

更为明显，演替过程中既有原始优势种群的消亡，又有新的优势种群的增强，故优势种群的功能地位处于动态变化中． 两种污泥的来源、工艺进

水水质和运行条件的不同造成了活性污泥中菌群结构的差异． 两种污泥中主要存在的优势菌种大部分为未经培养菌种( uncultured bacterium) 、

弓形杆菌属( Arcobacter) 、假单胞菌属( Pseudomonas) 、芽孢杆菌属( Bacillus) 、γ-变形菌纲( gamma proteobacterium) 细菌等，此外，亦存在一些病原

性微生物，如 Arcobacter 属、Serratia 属和 Klebsiella 属等．
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Abstract: Total microbial community structure in membrane bio-reactor ( MBR) and conventional activated sludge ( CAS ) processes operated under

oligotrophic environment was investigated using PCR-denaturing gradient gel electrophoresis ( PCR-DGGE ) ． Investigation results show that microbial

population of the two types of sludge had significant changes during cultivation process，especially for the sludge in CAS process． In the evolvement of

microbial population，the original dominant species was replaced by new species gradually and the original dominant species was even died out from the

system． The state of the dominant populations was dynamically changing． Different sludge sources，influent water quality and operating conditions of the

two systems lead to the differences of microbial community structure in activated sludge． The main dominant bacteria in the two types of sludge are

uncultured bacterium，e． g． Arcobacter，Pseudomonas，Bacillus and gamma proteobacterium bacteria． Moreover，there also exist some pathogenic

microorganisms，such as Arcobacter，Serratia and Klebsiella species．

Keywords: membrane bio-reactor ( MBR ) ; conventional activated sludge ( CAS ) ; 16S rDNA; PCR-denaturing gradient gel electrophoresis ( PCR-

DGGE) ; microbial community structure; clone and sequence

1 引言 ( Introduction)

与传 统 活 性 污 泥 工 艺 ( Conventional Activated
Sludge，CAS ) 相 比，膜 生 物 反 应 器 ( Membrane

Bioreactor，MBR) 的最大特点是能够利用膜的高效

分离作用使微生物和大分子物质等全部截留在反

应器内( 迟娟等，2005 ) ． 但是，随着污泥停留时间的

延长，MBR 中污泥浓度会不断升高，在水力停留时
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间不变的情况下，过高的污泥浓度会导致食料 /微
生物比( F /M) 下降，使一部分微生物处于一种营养

相对贫乏的环境中． 当贫营养环境长期存在时，反

应器中微生物的正常生长将无法维持，并且由于内

源呼吸作用而不断自我消耗． 由于活性污泥微生物

是污水处理的主体，因此，贫营养环境必然会对膜

生物反应器的运行产生极大影响( 郝爱玲，2004 ) ，

并对 MBR 中 降 解 性 胞 外 聚 合 物 ( Extracellular
Polymeric Substances，EPS ) 、溶 解 性 微 生 物 产 物

( Soluble Microbial Products，SMP) 和活性污泥微生

物自身都会产生影响( 黄兴等，2009 ) ． 而应用 CAS
处理微污染水时，也容易使微生物处于贫营养环

境． 在这种恶劣环境下，MBR 和 CAS 污泥的微生物

代谢产物组分具有一定的差异，并导致活性污泥对

环境的适应能力不同( 周东东等，2010) ．
应用 聚 合 酶 链 式 反 应-变 性 梯 度 凝 胶 电 泳

( PCR-DGGE) 方法对环境微生物进行研究，可以不

经过培养，直接从环境样品中提取细菌的 DNA 或

RNA，进行 PCR-DGGE． 利用这一技术所分析出的微

生物群落结构及多样性可使人们能够快速、准确地

鉴定出各种环境中的微生物个体，并进行复杂微生

物群落结构演替规律、微生物种群动态性、重要基

因定位、表达的评价及鉴定分析 ( van Dijk et al． ，

1997) ． 研究人员应用 PCR-DGGE 方法进行研究时

发现，在 MBR 培养驯化至正常运行全过程中，总细

菌群落结构有很大的变化( 张斌等，2008a; 牟洁等，

2010) ．
由于污泥特征与膜污染紧密相关，而生物多样

性是表征污泥特性的因素之一． 因此，本研究综合

利用 PCR-DGGE 技术，对 MBR 和 CAS 在贫营养条

件下一个完整培养周期内的总细菌群落结构进行

分析比较，对 MBR 微生物多样性结构进行相似分

析，并对二者中的优势菌种进行克隆测序和鉴定．
以期为实际过程中优化系统运行，延缓膜污染提供

理论依据．

2 材料与方法( Materials and methods)

2． 1 贫营养体系的构建和取样方法

活性污泥样品分别取自天津市某生活污水处

理厂曝气池和天津某医院污水站 MBR 反应池，分别

表示 CAS 污泥和 MBR 污泥． 取上述两种活性污泥

混合液，静沉 30 min，弃去上清液后用蒸馏水清洗，

重复上述操作 3 次，以充分去除混合液中的有机营

养和惰性物质，最后用蒸馏水补足至 1000 mL． 以碳

源作为限制营养，在污泥混合液中加入无机盐营

养，污泥混合液在 130 r·min －1、30 ℃下水浴振荡培

养． 无机盐营养的组成为 ( mg·L －1 ) : ( NH4 ) 2 SO4

220，NaHCO3 50，MgSO4·7H2 O 50，KH2 PO4 23，

FeCl3·6H2O 4，CaCl2 10．
MBR 污泥分别于培养的第 0、1、2、3、6、8、9、11、

13、14、16、20、24 d 取样，提取污泥基因组总 DNA，

编号分别为 M1 ～ M13 ． CAS 污泥分别于培养的第 0、
1、3、4、6、9、10、11、13、14、16、20、24 d 取样，提取污

泥基因组总 DNA，编号分别为 C1 ～ C13 ．
2． 2 主要试剂

细胞裂解处理液、TE 缓冲液、1 × TAE、固定 /终
止液、染色液和显影液均为自制，TaqDNA 聚合酶、
10 × Buffer、dNTPs、基因组 DNA Maker 和 PCR 扩增

产物 DNA Maker 购自天根生化科技( 北京) 有限公

司，扩增引物、琼脂糖购自上海生工生物工程技术

服 务 有 限 公 司，超 纯 水 采 用 Millipore 公 司 的

Simpicity 型纯水机制成，核酸染料购自北京赛百盛

基因技术有限公司．
2． 3 实验方法

2． 3． 1 总 DNA 的提取与纯化 首先取 10 ～ 20 mL
污泥混合液于 50 mL 灭菌离心管内，于 6 ～ 10 ℃、
9000 r·min －1下离心 10 min，弃上清液; 接着加入 30
mL 灭菌蒸馏水并振荡混匀，离心 10 min，弃上清液;

然后加入 30 mL 无菌 TE 缓冲液，离心 10 min，弃上

清液; 最后将沉淀污泥加入 15 mL 蒸馏水并振荡混

匀，取 5 mL 污泥样品提取基因组 DNA．
采用化学裂解、酚 /氯仿 /异戊醇抽提、试剂盒

纯化的方法提取总基因组 DNA，具体过程参照文献

( Rosenberger et al． ，2006) 所述．
2． 3． 2 总 DNA 的 PCR 扩增 以提纯的基因组

DNA 作为 PCR 扩增的模板，采用对大多数细菌和古

细菌 16S rDNA 基因 V3 区具有 特 异 性 的 引 物 对

F357-GC: 5'-CGCCCGCCGCGCCCCGCGCCCGGCCC
GCCGCCCCCGCCCC CCTACGGGAGGCAGCAG-3'和
R518: 5'-ATTACCGCGGCTGCTGG-3'( 下划线部分为

“GC 夹”) ． PCR 扩增产物片段大小约为 250 bp． 采

用 50 μL 反应体系: 约 50 ng 模板，5 μL 的 PCR buff-
er( 20 mmol·L －1MgCl2 ) ，200 μmol·L －1的 dNTPs，0. 5

μmol·L －1每种引物，2． 5 U 的 TaqDNA 聚合酶，其余

用无菌超纯水补足至 50 μL． 采用降落式 PCR 反应

策略: 94 ℃下预变性 5 min; 前 20 个循环为94 ℃变
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性 1 min，65 ～ 55 ℃ 退火 1 min，72 ℃延伸 1 min( 其

中每个循环后退火温度下降 0． 5 ℃ ) ; 后 10 个循环

为 94 ℃变性 1 min，55 ℃ 退火 1 min，72 ℃ 延伸 1
min; 最后在 72 ℃ 下延伸 8 min． 扩增产物在 1. 5%
琼脂糖凝胶中进行电泳检测( Muyzer et al． ，1993) ．
2． 3． 3 PCR 扩增产物的 DGGE 分析 将总细菌

PCR 产物在 DGGE 电泳系统( 型号 DGGE-2001，C．
B． S． SCIENTIFIC 公司) 进行变性梯度凝胶电泳分

离，凝胶浓度为 8%，变性剂浓度从 30% ～ 55% ． 待

胶完全凝固后，将胶板放入装有电泳缓冲液的装置

中，在每个加样孔加入含有 10% 加样缓冲液的 PCR
样品 25 μL． 在 150 V 的电压下，60 ℃ 电泳 6． 5 h
( Nicolaiscn et al． ，2002; Murray et al． ，1996 ) ，电泳

完毕后，将凝胶进行硝酸银染色，并将图像在观测

仪中拍照存档．
2． 3． 4 生 物 多 样 性 分 析 应 用 凝 胶 分 析 软 件

Quantity One 对扫描所得的 DGGE 图谱进行分析，并

利用 Shannon 多样性指数( SDI) 、Pielou 均匀性指数

( EI) 和 Patrick 丰富度指数( S) 讨论活性污泥中微

生物多样性特征，采用戴斯系数( CS) 讨论污泥样品

之间微生物种群的相似性特性． SDI、EI、CS 计算公

式分别为:

SDI = －∑( Pi logPi ) = －∑［( ni /N) log( ni /N) ］

( 1)

EI =［－∑( Pi logPi) ］/ logS ( 2)

CS = 2j / ( a + b) × 100% ( 3)

式中，Pi = ni /N，ni为条带 i 的峰面积，N 为所有峰的

总面积，j 为泳道 A 和泳道 B 的共有条带，a 和 b 分

别为样品 A 和 B 中各自的条带数，S 是样品中所有

菌种的总数．
2． 3． 5 优势菌种 16S rDNA 片段的克隆测序及入库

比对 切取胶上主要的独立 16S rDNA 条带并置于

1． 5 mL 离心管中，加入 50 μL 已灭菌的 TE 缓冲液，

于 60 ～ 100 ℃下水浴 20 min; 然后将离心管放置在

冰箱中，于 4 ℃ 下静置过夜; 最后将离心管于 5000
r·min －1下低速离心 5 min，取 6 μL 浸出液作为模

板，以 F357 和 R518 为引物进行 PCR 扩增． PCR 扩

增产物在 1． 5% 琼脂糖凝胶中电泳检测，并送上海

英骏生物技术有限公司克隆测序，然后入库比对，

得到同源性最近的序列．

3 结果( Results)

3． 1 MBR 污泥总细菌群落结构的比较

3． 1． 1 总细菌的 DGGE 图谱 图 1 给出了贫营养

培养过程中不同时期 MBR 污泥样品的 DGGE 指纹

图谱． 从 DGGE 图谱上可以看到，MBR 污泥中微生

物种群结构和多样性相当丰富，一些优势菌种条纹

之间的差异比较明显，但也有很多条纹之间的间隔

很小，显 示 了 MBR 污 泥 中 微 生 物 种 群 结 构 的 复

杂性．

图 1 MBR 污泥样品总细菌的 DGGE 分离图谱

Fig． 1 DGGE patterns of dominant bacteria in sludge samples of MBR
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同时，由图 1 可知，在贫营养条件下，污泥微生

物种群经历了一个比较明显的变化过程，这表明贫

营养环境可能不利于 MBR 工艺的稳定运行． 在演替

过程中，既有原始优势种群的消亡，也有新的优势

种群的增强，优势种群的功能地位处于动态变化

中． 微生物种属之间存在着协同作用，在贫营养条

件下为维持自身的正常生长而发挥不同的功能． 一

些菌种在整个贫营养培养过程中一直处于优势地

位，甚至进一步强化，如条带 a、l、n 等，说明这些菌

种对贫营养条件比较适应，基本上维持了数量的稳

定，碳源的缺乏并未对其造成很大影响． 一些菌种

则对碳源匮乏极不适应，在一段时间内即被淘汰，

如条带 c、e、f、i 等． 一些菌种则在贫营养条件下逐渐

显现出优势地位，碳源匮乏的刺激反而促进了其生

长，如条带 d、m 等，表明这些菌种对于贫营养环境

的适应能力比较强，具有很强的竞争性． 还有一些

菌种在初始阶段并不占优势，而在培养过程中逐渐

显现，但并不连续，且很不稳定，如条带 b、g、h、j、k
等，说明这些菌种在对碳源的争夺中处于次级地

位，随着内源呼吸作用的加剧，这些菌种的生存首

先受到冲击．
3． 1． 2 总细菌种群多样性分析 总细菌多样性指

数分析结果见表 1． 由表 1 可知，MBR 污泥中多样性

指数 SDI、物种丰富度 S 和均匀度 EI 均较高，这与

MBR 工艺的运行特点是相符合的． 膜的高效截留作

用能够为微生物的成长创造一个长期稳定的环境，

这有助于污泥微生物的世代繁殖，形成更多的优势

菌种，促进污泥微生物多样性的增加． 此外，微生物

种群的多样性变化也很好地反映了 MBR 污泥中污

泥浓度、污泥活性及微生物代谢产物等的变化过

程，其变化具有很强的协同性．
由表 1 可见，第 0 ～ 2 d，各污泥样品( M1 ～ M3 )

的 SDI 呈现先增加后减小的趋势，此阶段 MBR 污泥

的 MLSS 下降量比较大，SMP 浓度急剧上升，上清液

DNA 浓度也有所增加( 周东东等，2010 ) ． 这表明微

生物对于贫营养环境并不适应，处于一种缓冲阶

段，并且通过产出 SMP 和 EPS 来获取有机营养，微

生物并没有大量死亡，反而由于碳源匮乏的刺激，

一些微生物种群一度得到丰富． 此后，微生物种群

的 SDI 稳中有升，并在第 8 d 达到最大值，丰富度指

数 S 为 13，多样性指数 SDI 为 1． 09，这是微生物对

贫营养环境逐渐适应的结果． 第 8 ～ 14 d，微生物种

群多样性经历了一个较为稳定的过程，但在第 14 d
锐减，丰富度指数 S 降至 6，多样性指数 SDI 降至

0. 42． 这与这一阶段 MBR 污泥上清液 DNA 浓度的

急剧增加和污泥活性的迅速丧失( 周东东等，2010 )

是十分吻合的． 此后，微生物种群在经历了一个恢

复过程后最终由于抵抗能力的逐渐丧失而趋于消

亡． 以上分析表明，MBR 污泥的微生物种群结构和

多样性对微生物代谢产物和污泥混合液特性起决

定性作用．

表 1 总细菌多样性指数计算结果

Table 1 Diversity index of the dominant bacteria strains

编号 SDI EI S

M1 0． 81 0． 85 9

M2 0． 90 0． 85 11

M3 0． 83 0． 92 8

M4 0． 85 0． 94 8

M5 0． 90 0． 90 10

M6 1． 09 0． 98 13

M7 0． 91 0． 91 10

M8 0． 97 0． 93 11

M9 1． 01 0． 97 11

M10 0． 42 0． 54 6

M11 0． 92 0． 96 9

M12 0． 89 0． 85 11

M13 0． 36 0． 52 5

3． 1． 3 总细菌种群相似性分析 以 M1为标准做出

各泳道相似性的顺序分布图，结果如图 2 所示． 泳道

中各条带粗细不一，对应其在 DGGE 凝胶上的密度

大小不同，密度越大，条带越粗黑，泳道中根据条带

位置的不同共计条带数 26 条． 由图 2 可知，微生物

种群间的相似性变化较大，微生物群落结构不太稳

定． M2、M3泳道的 CS 值只有 20%左右，试验中期 CS
值基本维持稳定，而试验后期 M11、M12 泳道的 CS 值

又高达 60% 以上，到 M13 泳道 时，CS 值 又 锐 减 到

20%以下． 这表明在贫营养条件下，MBR 污泥微生

物种群经历一个明显的变化过程，即最初对贫营养

环境的缓冲调整，随后对新环境逐渐适应，此后内

源呼吸作用的强化导致微生物种群锐减，最后优势

菌种的短暂自我修复与最终消亡．
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图 2 MBR 污泥样品总细菌泳道相似性比较

Fig． 2 Similarity diagram of sample lanes in MBR

3． 2 CAS 污泥总细菌群落结构的比较

CAS 污泥样品的 DGGE 指纹图谱由图 3 所示．
从图 3 中可看出，与 MBR 污泥相比，CAS 污泥的微

生物种群略显单一，优势菌种的演替也更加明显．
这主要是由于两种污泥的来源、工艺进水水质和运

行条件不同，因而造成活性污泥中菌群结构的差异

( 王峰等，2004) ． 参照 MBR 污泥样品的 DGGE 图谱

( 图 1) 可以看出，CAS 污泥条带的连续性比较差，优

势菌种的数量较少，优势地位也偏弱，DGGE 图谱在

条带的位置和数目上均有一定的差异． 将原始污泥

与贫营养培养过程中的污泥进行对比可以发现，由

于环境条件的改变，活性污泥中菌群结构发生了很

大的改变． 在贫营养条件下，由于碳源的匮乏，许多

原来在活性污泥中占据优势地位的细菌被淘汰，如

图 3 CAS 反应器污泥样品总细菌的 DGGE 分离图谱

Fig． 3 DGGE patterns of dominant bacteria in sludge samples of CAS
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条带 C、E、I 等． 一些细菌则在培养初期经过调整后

又重新占据了优势地位，如条带 H、J、M 等． 另外一

些菌种则比较适应贫营养的恶劣环境，许多原来在

活性污泥中数量不占优势的细菌大量繁殖，在贫营

养条件下逐渐占据优势地位，如条带 F、G 等． 少量

细菌则一直保持了稳定状态，如条带 A 等． 在这期间

也短暂出现了一些新菌种，但并不能长期占据优势地

位，如条带 B、D、K、L、N 等． 随着碳源的持续匮乏，微

生物优势菌群在培养后期锐减，基本都被淘汰．
3． 3 部分优势菌种的片段测序分析和菌种鉴定

选取两种污泥 DGGE 指纹图谱上主要的独立

16S rDNA 条带，将凝胶片段进行切胶回收与克隆测

序，初步判断两种污泥在贫营养培养各阶段的优势

菌种，结果如表 2 所示．

表 2 部分优势菌群 16S rDNA 片段的测序结果

Table 2 Sequencing analysis of part of the microbial community of the dominant bacteria

条带
NCBI 比对结果

接受号 相似基因及同源性
条带

NCBI 比对结果

接受号 相似基因及同源性

Band a FJ190415
Bacillus sp． R2A 16S ribosomal RNA gene，
partial sequence( 98% )

Band m EF417600
Uncultured gamma proteobacterium clone HF009
16S ribosomal RNA gene， partial sequence
( 94% )

FJ558771
Uncultured bacterium clone DXH2- 55 16S
ribosomal RNA gene，partial sequence( 98% )

EU571162
Gamma proteobacterium 17- 2 16S ribosomal
RNA gene，partial sequence( 94% )

AM113931
Bacterium btn 16j-3 partial 16S rRNA gene，
isolate btn 16j-3( 98% )

DQ451462
Uncultured gamma proteobacterium clone FAC23
16S ribosomal RNA gene， partial sequence
( 94% )

Band b AB354655
Uncultured gamma proteobacterium clone
HF009 16S ribosomal RNA gene， partial
sequence( 99% )

Band n AF526527
Uncultured gamma proteobacterium clone
MB10gamma-k4 16S ribosomal RNA gene，
partial sequence( 93% )

AJ786005
Gamma proteobacterium TH-N59 partial 16S
rRNA gene( 99% )

AY049941
Gamma proteobacterium A40-1 16S ribosomal
RNA gene，partial sequence( 93% )

AM397459
Gamma proteobacterium PG1-1 /37 partial 16S
rRNA gene，strain PG1-1 /37( 98% )

Band d EU620069
Pseudomonas putida strain GNA5 16S
ribosomal RNA gene，partial sequence( 99% )

Band A EU620069
Pseudomonas putida strain GNA5 16S ribosomal
RNA gene，partial sequence ( 100% )

FJ372977
Uncultured Pseudomonas sp． isolate SSCP gel
band SSCP6 16S ribosomal RNA gene，partial
sequence( 98% )

AM161157
Pseudomonas putida partial16S rRNA gene，
clone K32( 100% )

FJ755909
c16S ribosomal RNA gene，partial sequence
( 98% )

AM711879
Uncultured Pseudomonas sp． partial 16S rRNA
gene，isolate DGGE band A10( 100% )

Band f EF419216
Uncultured Arcobacter sp． clone P5- 5 16S
ribosomal RNA gene，partial sequence( 95% )

Band D EU106662
Arcobacter nitrofigilis strain F2176 16S
ribosomal RNA gene，partial sequence( 95% )

EF092169
Uncultured Arcobacter sp． clone AC3_B6 16S
ribosomal RNA gene，partial sequence( 95% )

EF092692
Uncultured Arcobacter sp． clone b1pl1aC10 16S
ribosomal RNA gene，partial sequence( 95% )

Band i EU603509
Bacterium BR115 16S ribosomal RNA gene，
partial sequence( 98% )

Band F EF659054
Uncultured bacterium clone WET-C-E09 16S
ribosomal RNA gene，partial sequence( 98% )

FJ842691
Serratia sp． NII-5a 16S ribosomal RNA gene，
partial sequence( 98% )

EF659059
Uncultured bacterium clone WET-C-G17 16S
ribosomal RNA gene，partial sequence( 98% )

FJ266329
Serratia sp． RFNB19 16S ribosomal RNA
gene，partial sequence( 98% )

Band j AM711884
Uncultured Klebsiella sp． partial 16S rRNA
gene，isolate DGGE band A13( 91% )

Band G DQ447478
Uncultured bacterium clone UBbac114 16S
ribosomal RNA gene，partial sequence( 98% )

FJ646633
Pseudomonas sp． IPPW-1 16S ribosomal RNA
gene，partial sequence( 89% )

AF531534
Uncultured bacterium isolate DGGE gel band
db29 16S ribosomal RNA gene，partial sequence
( 98% )

Band l EF068266
Bacillus sp． YC 16S ribosomal RNA gene，
partial sequence( 97% )

Band M EF153928
Bacillus cereus isolate B2 _1002 16S ribosomal
RNA gene，partial sequence( 96% )

FJ853176
Bacillus sp． Bz08 16S ribosomal RNA gene，
partial sequence( 96% )

EF153927
Bacillus cereus isolate A3 _0702 16S ribosomal
RNA gene，partial sequence( 96% )

FJ859689
Bacillus pseudomycoides strain BIHB 343 16S
ribosomal RNA gene，partial sequence( 96% )

FJ715489
Bacillus sp． zl _ 1 16S ribosomal RNA gene，
partial sequence( 96% )
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由表 2 可知，两种污泥中主要存在的优势菌种

大部分为未经培养菌种( uncultured bacterium) 、弓

形杆菌属( Arcobacter) 、假单胞菌属( Pseudomonas) 、
芽 孢 杆 菌 属 ( Bacillus ) 、γ-变 形 菌 纲 ( gamma
proteobacterium) 细菌等． 这与其他研究结论相吻合，

即自然环境尤其是极端环境中存在着大量不可培

养的微生物，已经被分离并鉴定的微生物仅占估计

数量的极少一部分( Amann et al． ，1995) ．
测序结果充分反映了两种污泥中的优势菌群，

并且与各自来源的工艺运行特点相适应． 两种污泥

各自的微生物群落在不同的进水水质和工艺运行

条件下经过长期演替而来，如 Pseudomonas 属是活

性污泥的优势菌之一，而 Pseudomonas putida 对酚

类、苯乙酸、水杨酸、甲苯等芳香族化合物具有很好

的降解作用，并且还参与共代谢． 在 CAS 污泥中发

现了硝化细菌 Arcobacter nitrofigilis 等，表明其中很

可能存在比较丰富的脱氮种群，这也正好反映了污

泥来 源 工 艺 采 用 A /O 法 脱 氮 除 磷 的 目 的．
Proteobacterium 属和 Bacillus 属细菌已在多种不同的

污水生物处理工程中被发现和鉴定为对污染物的

去除具有主要作用的优势菌群． 经这些细菌的胞外

酶作用，可以将大分子有机物降解成水溶性分子的

氨基酸、单糖和无机酸等，从而使污染物得到降解

( 张斌等，2008b) ．
此外，两种污泥中很可能存在 Arcobacter 属等病

原菌． 研究表明，近似 Arcobacter 属的细菌是城市污

水中的主要优势菌群，其比例高达 74． 2% ( 吴春笃

等，2008) ． 在 MBR 污泥中还发现了克雷伯氏菌属

( Klebsiella) 和沙雷氏菌属( Serratia) 等病原菌，这与

医疗废水的性质正好对应，这一发现也为城市污水

和医疗废水生物性污染的治理提供了一定的科学

依据．

4 结论( Conclusions)

1) MBR 污泥中微生物种群结构和多样性相当

丰富，而 CAS 污泥中微生物种群结构和多样性则略

显单一． 在整个试验中，两种污泥的微生物种群经

历了一个比较明显的变化过程，尤其以 CAS 污泥更

为明显． 在演替过程中，既有原始优势种群的消亡，

也有新的优势种群的增强，优势种群的功能地位处

于动态变化中．
2) 对 MBR 污泥微生物的多样性、相似性进行

了分析，结果表明，MBR 污泥的微生物种群结构和

多样性对微生物代谢产物和污泥混合液特性起决

定性作用．
3) 不同工艺的进水水质和运行条件对污泥微

生物群落的影响非常大． 两种污泥中主要存在的优

势 菌 种 大 部 分 为 未 经 培 养 菌 种 ( uncultured
bacterium) 、弓形杆菌 属 ( Arcobacter ) 、假 单 胞 菌 属

( Pseudomonas ) 、 芽 孢 杆 菌 属 ( gamma
proteobacterium) 细菌等，这些优势微生物在贫营养

条件下起了关键作用． 此外，还存在一些病原性微

生物，如 Arcobacter 属、Serratia 属和 Klebsiella 属等．
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