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摘要:采用膜生物反应器( MBR)和传统活性污泥法( CAS) 2 种反应器处理相同的生活污水,考察了 MBR和 CAS 的运行和生物

群落结构及其动态变化.结果表明, MBR 对 COD 和氨氮的去除效率均比 CAS 高, MBR和 CAS 出水 COD的平均值分别为 3916

mgPL和 6219 mgPL, 出水氨氮的平均值分别为 618 mgPL和 1415 mgPL,可以看出无论是对于有机物还是 NH+
4-N ,MBR 的去除效果

都比 CAS 要好.由于 MBR的污泥处于大的曝气剪切力、过低的污泥负荷、以及长 SRT 导致的各种惰性物质积累等环境中, 使

MBR中污泥的群落及其变化与 CAS 相比有明显的不同. 随着反应器运行时间的增加, DGGE的结果表明MBR的种群数量始终

高于 CAS, MBR群落相似性系数的变化也比 CAS 要大很多,在第 15、124、186和 230 d时, MBR的条带数分别是 22、25、24 和

20 条,而 CAS 在相应的运行时间时条带数分别为 19、14、17 和 20 条. MBR污泥与种泥的相似性系数分别是 5411%、6317%、

631 9%和 6618% ,而 CAS 污泥与种泥的相似性系数分别是 7118%、6114%、911%和 6519% . 说明 CAS 的排泥导致非选择性的

微生物流失,同时, 也说明MBR的群落具有更好的适应环境因素变化的能力,这是MBR 抗冲击负荷能力较强的原因之一. 从

戴丝系数来看,尽管群落相似性越来越高, 但群落始终处于变化状态, 说明环境的微小变化(进水水质、环境温度等)都会引起

生物群落的变化.
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Abstract: A submerged MBR and CAS were used for municipal wastewater treatment to investigate their performance and the microbial

community. The effluent COD concentrations of MBR and CAS were 391 6 mgPL and 6219 mgPL on average, respectively. The effluent

concentrations of NH+
4-N in MBR and CAS were 618 mgPL and 1415 mgPL on average, respectively. MBR demonstrated a more stable and

excellent effluent quality than CAS. The microbial community in the MBR and CAS indicate a clear difference in despite of same inoculation

due to operation conditions of the MBR with the lower FPM ratio, accumulation of inert substance and strong shear force in aeration. The results

of DGGE indicate that the quantity of the bacteria and the change of the similarities coefficient of the microbial community in MBR are more

than those in the CAS. The result of DGGE showed that the quantity of bacteria in MBR is always larger than that in CAS, on 15, 124, 186

and 230 d, the quantity of lanes are 22, 25, 24 and 20 in MBR and 19, 14, 17 and 20 in CAS, respectively. The Dice similarity index are

541 1% , 6317% , 6319% and 6618% inMBR and 711 8% , 6114% , 911% and 6519% in CAS, respectively. These phenomena show that

the discharge of the excess sludge from CAS results in a loss of some no- selective bacteria, and the microbial community in the MBR has higher

capability acclimatized the environment variable than that in the CAS. According to the Dice coefficient of the microbial community was higher

and higher during the whole operation, it was influenced by the changes of environments, e. g. influent concentration, temperature and so on.
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  膜生物反应器( membrane bioreactor, MBR) 是膜

与生物技术的结合,与传统活性污泥法( conventional

activated sludge process, CAS)相比,具有出水水质好、

占地面积小、便于自控等优点. 目前 MBR 工艺已在

城市污水处理、难降解废水处理和污水回用等方面

得到日益广泛的应用
[1]
. MBR由于膜的高效截留,

实现了 SRT 和 HRT 的完全分离. 相比于 CAS, MBR

能保持较高的污泥浓度和较强的抗冲击负荷能力.

尽管微生物是MBR工艺处理过程中的主体, 然

而迄今为止,关于MBR的研究主要集中在反应器的

设计、运行效果和相关的影响因素上, 关于 MBR的

污泥中生物群落特征, 及其与运行效果关系的相关

研究十分有限
[ 2]
. 主要原因之一是许多环境微生物
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都不可培养,依靠培养技术为基础的传统微生物学

研究方法不能全面准确地表征生物处理系统中微生

物种群的演变动态.近年来分子生物学技术和现代

分析技术的快速发展为研究水处理工艺中的微生物

群落结构及其动态变化提供了一个非常有效的手

段
[ 3]
. PCR-DGGE 作为一种指纹分析技术, 具有可重

复、快速和操作简便等特点,近年来在分子微生态研

究方面得到了广泛的应用,比如:用 DGGE 研究微生

物群落的复杂性
[ 4]
,观察种群动态,跟踪相关基因在

环境中的表达
[ 5]
, 对分离的细菌样品检查其在丰富

培养基上的培养效率
[ 6]
等. 而 PCR-DGGE 方法在污

水处理中的应用,则使人们对污水处理过程中微生

物群落变化产生了新的认识
[ 7]
. MBR 具有长污泥

龄、较大的剪切力和较小的 FPM 值等特点, 它的群
落结构应该会比相同状况下的 CAS 有很大的不同,

有必要开展深入的研究
[ 2]
. 虽然目前有些关于 MBR

的细菌群落结构的调查研究成果发表
[ 8~ 10]

, 但是这

些研究大部分采用人工合成废水,同时操作的时间

都比较短. 因此,研究 MBR在长期运行状况下的污

泥活性和群落结构特征, 对于其推广应用和优化具

有十分重要的意义.

本研究通过考察处理实际生活污水的MBR 长

期运行过程中, 污泥群落结构特征及其与活性污泥

法的区别, 揭示运行条件与生物群落结构之间的

联系.

1  材料与方法

1. 1  实验装置
本研究中MBR的反应器体积为 30 L,膜组件采

用束孔径为 012 Lm 的状聚偏氟乙烯中空纤维膜
( PVDF) ,膜面积为0132 m2

. 膜组件的出水量通过抽

吸泵控制、间歇抽吸出水(抽吸泵为 4 min开、1 min

关) ,通过控制出水量保持 HRT 约为 12 h.膜下方采

用微孔鼓风曝气,在 230 d的运行期间没有剩余污

泥排放.

CAS由曝气池和二沉池系统组成. 曝气池有效

容积约为 10 L,二沉池有效容积为 1 L, 建在曝气池

的一侧.曝气池采用微孔曝气,混合液从曝气池溢流

到二沉池进行固液分离, SRT 约为 10 d 左右, HRT

为10 h.

试验用水为某小区生活污水, 污水水质如表 1

所示, 在试验启动时, MBR和 CAS试验装置用相同

的污泥接种.接种污泥取自北京某污水处理厂.

1. 2  分析方法

表 1  生活污水水质Pmg#L- 1

Table 1  Quality of influentPmg#L- 1

COD BOD5 NH+
4 -N PO 3-

4 -P

85~ 750 55~ 300 45. 6~ 186. 3 3. 1~ 10. 5

  ( 1) COD、NH+
4-N、TN、MLSS、MLVSS、DO、pH 值等

各项指标均采用文献[ 11]的方法进行检测.

( 2) DNA 的提取与检测  DNA 的提取采用

Omega公司细菌DNA提取试剂盒,用 2mL 离心管将

活性污泥样品离心,得湿重 50~ 100 mg;用磷酸缓冲

盐溶液(PBS溶液)洗涤 3次,然后参考其说明书步

骤进行.DNA的检测首先在 015 LgPmL的溴化乙锭溶
液中染色 30 min, 然后用去离子水漂洗后, 再放在

254 nm的紫外下照相.

( 3)细菌16S rDNA 片段的PCR扩增  用于PCR

扩增的引物为细菌通用引物, 上游引物为 GC341F

( 5c-CGCCCGCCGCGCCCCGCGCCCGTCCCGCCGCCC-

CCGCCCGCCTACGGGAGGCAGCAG-3c) ; 下游引物 p2

为 EU500R ( 5c-GTATTACCGCGGCTGCTGG-3c) , 扩增

片段长度为 159 bp, 加上 40 bp 的 GC发夹结构, 总

长度为 199 bp. PCR反应采用 50 LL 的反应体系,其

组分为: 10 @ PCR buffer (含 Mg
2+
) 5 LL; 4种脱氧核

苷酸( dNTP)的混合物各 215 mmolPL, 4 LL; 上游引物
GC341F 15 pmol;下游引物 EU500R 15 pmol; Taq 酶 5

U(大连宝生物) ;模板 DNA 约 10 ng 左右; 最后加灭

菌超纯水至 50 LL. 扩增反应采用Touchdown PCR模

式运行. 具体运行条件如下: 94 e 预变性 5 min. 然

后, 94 e 变性 30 s; 65 e 复性 30 s,之后每 2个循环降

低复性温度 1 e , 共计 20个循环, 72 e 延伸 30 s; 剩

下 10个循环的扩增参数为 94 e , 变性 30 s; 55 e 复

性 30 s; 72 e 延伸 30 s.最后 72 e 延伸 7 min.

(4) PCR扩增产物的检测  用 110% 的琼脂糖
凝胶电泳检查,溴化乙锭染色30~ 45 min,用去离子

水漂洗 2次各 10 min, 254 nm下观察并照相.

( 5) DGGE 凝胶电泳  DGGE 所用仪器为

Dcode
TM
Universal Mutation Detection System ( U. S. A. ,

Bio-Rad Co. ) . DGGE 电泳所用的胶浓度为 10% (丙

烯酰胺P双丙烯酰胺 3715B1) , 其变性梯度范围为

35%~ 55% ( 100%的变性剂中含有 7 molPL的尿素和
40%的去离子甲酰胺) , 上样量为 20 LL 的 PCR产

物.其运行条件是: 在 1 @ TAE ( 20 mmolPL Tris, 10
mmolPL 乙酸, 015 mmolPL EDTA pH 810)电泳缓冲液
中, 60 e 条件下, 60 V运行 20min,然后 100V运行 8

h,电泳完成后, 用 015 LgPmL的溴化乙锭染色 20
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min, 再用去离子水漂洗 2次, 各 10 min, 然后在紫外

( 254 nm ) 照射下观察 电泳结果 并照相 [ Gel

Documentation Systems ( Gel Doc 2000) , BIO-RAD 公

司] .所得图像用 BIO-RAD QUANTITY ONE 41310软
件处理, 有关泳道和条带的技术处理都用该软件

进行.

2  结果与讨论

2. 1  运行效果

图 1是 MBR 和 CAS 2种反应器处理同一生活

污水的运行效果. 在 240 d 的试验装置运行期间,

MBR系统出水 COD 和氨氮的平均值分别为 3916
mgPL和618 mgPL, 而CAS系统出水 COD和氨氮的平

均值分别为 6219 mgPL和 1415 mgPL. MBR对 COD和

氨氮的平均去除率分别为 8119%和 9012% , CAS对

COD和氨氮的平均去除率分别为 7212%和 8111%.
对比MBR与CAS对污染物的去除效果可知,相同的

条件下,MBR具有更强的污染物去除能力.

图 1  MBR和 CAS对污染物的去除效果

Fig. 1  Removal efficiency of pollutants in MBR and CAS

  对于生物反应器, 出水水质通常与负荷有

关
[ 12]
. MBR是一个相对封闭的体系, 不排泥运行, 污

泥浓度随运行时间的延续而增长,导致污泥负荷降

低.由图 2可见, MBR 的污泥负荷在运行稳定阶段

明显低于 CAS的污泥负荷. 此外, 由于长污泥龄和

图 2  污泥负荷的变化

Fig. 2  Variation of sludge loading rates

强曝气及膜丝产生的剪切力作用, MBR 的污泥絮体

比较细碎, 其污泥粒径及分布曲线明显低于 CAS(见

图3) .从平均粒径来看, MBR和 CAS中污泥平均粒

径分别为 45Lm 和 106Lm. 通常, 污泥颗粒越小越有

利于细胞在营养条件受限制的情况下争夺碳源和溶

解氧
[ 13]
.

2. 2  MBR和 CAS群落结构分析

图 3  MBR 和 CAS反应器污泥粒径

Fig. 3  Granular dist ribution in shuldge of MBR and CAS

  图4为 DGGE的凝胶电泳图, 图 5为以第一泳

道为标准作出的各泳道比较图. 泳道中条带粗细不

一,对应其在 DGGE 胶上的密度大小不同. 密度大,

则条带比较粗黑; 密度小, 则条带比较细. 从中可对

各样品的条带多样性及均匀分布程度作一直观了

解.各条泳道的条带数见表 2. MBR 在运行时间为

15、124、186和230 d的条带数分别是 22、25、24和

20条,而 CAS 在相应的运行时间时条带数分别为

19、14、17和 20条.虽然不同序列的 DNA存在共迁

移的可能性
[ 14~ 16]

,在 DGGE分析中不能完全排除假

阳性的结果,但通常假设 DGGE谱图中一条带代表

一个种
[17]
, 结果表明 MBR 的种群数量始终多于
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图 4  DGGE凝胶电泳图

Fig. 4 Electrophoresis prof ile of DGGE

   

图 5  泳道比较图

Fig. 5  Prof ile of lanes compare

表 2 条带检测结果

Table 2  Result of bands detection

样品 1 2 3 4 5 6 7 8 9

条带数P条 21 22 25 24 21 19 13 17 20

相似性P% 100 54. 1 63. 7 63. 9 66. 8 71. 8 61. 4 79. 1 65. 9

CAS, 显示了复杂的群落结构. 随着反应器的运行,

DGGE胶上的一些条带消失了, 同时产生了一些新

的条带, MBR和 CAS群落结构都发生了变化. 除了

种群存在与否的变化外, 种群丰度也发生了变化, 反

应在谱图上就是条带的亮度和粗细发生了变化.

表3是根据戴丝系数( Dice coefficient)计算出的

样品相似性矩阵图. 在第 15、124、186和 230d时,

MBR 污泥与种泥的相似性系数分别是 5411%、
6317%、6319%和 6618%, 而 CAS 污泥与种泥的相

似性系数分别是 7118%、6114%、911%和 6519% .

总体而言, CAS中的群落结构比MBR 中的变化小.

另外,随着时间的增加, MBR的污泥群落相似性系

数逐渐增加, 在第 15、124、186和 230d 时分别是

5718%、6814%、7612%和 100%, 这表明污泥中的

群落相似性逐渐增加,群落结构逐渐稳定.而相应的

CAS的相似性系数则变化不大, 分别是 6615%、
62%、6814%和 100% , 呈现出一种无序的变化, 表

明从微生物种类的角度分析, CAS 排泥导致的生物

流失可能是一种非选择性的流失.

与CAS相比,MBR中生物群落结构的变化程度

大、变化速度快, 这与两系统的运行方式有关. 首先

MBR处于低负荷运行, 很长时间内甚至低于 0103
kgP( kg#d) (见图 2) , 这样低的负荷无法满足微生物

正常生长的需要, 因此大部分微生物处于内源呼吸

状态, 而 CAS 系统污泥的营养条件明显好于 MBR,

这必然导致 MBR 和 CAS的种群出现较大差异; 其

次,MBR的在膜组件处的局部曝气强度非常大, 本

试验中曝气强度达到了1 000 LP(m2#h) , 这是 CAS工

艺无法达到的,因此MBR的污泥粒径大大小于 CAS

工艺.这种污泥结构的巨大改变也引起为生物群落

结构的改变.总之,较低的负荷、较大的剪切力对于

MBR中的微生物种群的存在和丰度产生了较大的

选择压力,不适应这种极端而又剧烈变化环境的微

生物将被淘汰,这是MBR的污泥生物群落结构变化

更大更快的原因. 这种快速变化的种群特点使得

MBR的生物群落具有更好的适应环境因素变化的

能力.因为稳定的出水水质除了与稳定的群落有关

外,也与群落适应环境的能力有关.当进水水质波动

较大时候,群落结构如果能快速改变以适应这种变

化, 并且快速达到新的平衡,那么这种群落结构就

能具有较强的抗冲击负荷的能力, 出水水质就有保

障.如果群落结构不能快速适应变化,则出水水质就
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会恶化.由于MBR具有这种群落特征, 所以 MBR具

有较强的抗冲击负荷能力较强. 从表 2的运行效果

来看,当进水 COD出现比较大的变化的时候, MBR

的出水水质明显要好于 CAS.

与此同时, 群落相似性结果还表明,即使在长期

运行中,群落依然处于变化之中(表 3) , 这是由于污

泥中的生物群落始终处于一个变化的环境之中, 环

境因素对群落结构有很大的影响,比如进水水质波

动、pH值、温度的变化等. 对于实际的生活污水来

说,这些因素很难维持不变,所以群落始终处于变化

状态,但是变化幅度不大.
表 3  相似性矩阵图

Table 3  Similarit ies matrix of DGGE

1 2 3 4 5 6 7 8 9

1 100. 0 54. 1 63. 7 63. 9 66. 8 71. 8 61. 4 79. 1 65. 9

2 54. 1 100. 0 64. 7 67. 4 57. 8 55. 3 54. 4 56. 4 55. 8

3 63. 7 64. 7 100. 0 79. 4 68. 4 62. 9 61. 1 61. 5 62. 9

4 63. 9 67. 4 79. 4 100. 0 76. 2 66. 0 59. 8 61. 9 66. 1

5 66. 8 57. 8 68. 4 76. 2 100. 0 64. 1 62. 2 71. 3 61. 8

6 71. 8 55. 3 62. 9 66. 0 64. 1 100. 0 67. 8 57. 9 66. 5

7 61. 4 54. 4 61. 1 59. 8 62. 2 67. 8 100. 0 66. 3 62. 0

8 79. 1 56. 4 61. 5 61. 9 71. 3 57. 9 66. 3 100. 0 68. 4

9 65. 9 55. 8 62. 9 66. 1 61. 8 66. 5 62. 0 68. 4 100. 0

3  结论

(1) MBR 比 CAS 有更强的对有机物和氨氮的

去除能力, 这与 MBR 的低负荷运行和污泥特性

有关.

(2) 相比于 CAS系统, MBR的群落结构变化更

大更快, 说明 MBR具有更强的抗环境因素变化的

能力.

( 3) 从戴丝系数来看, 尽管群落相似性越来越

高,但群落始终处于变化状态,这说明环境的微小变

化(进水水质、环境温度等)都会引起生物群落的变

化.运行过程中,MBR的种群数量始终多于CAS.
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