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好氧反硝化反应器中微生物群落的 
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(中国海洋大学水产学院  青岛  266003) 

摘要    本文采用 Biolog-ECO 微平板技术, 分析了不同水力停留时间(hydraulic retention time, HRT) 

5、6、7h和进水硝酸盐(NO3̄-N)浓度 50、100、150mg/L时, 好氧反硝化反应器微生物群落结构和代

谢功能特征。研究结果表明: 在同一进水硝酸盐浓度下, 水力停留时间越长, 微生物代谢活性越强

(P<0.05); 在同一水力停留时间下, 不同进水 NO3̄-N 浓度下微生物平均吸光值(用平均颜色变化率

AWCD指示)的大小顺序为 50>150>100mg/L (P<0.05), 说明进水 NO3̄-N浓度对微生物代谢活性有一

定影响。反应器内微生物对不同碳源的代谢利用由强到弱的顺序是: 多聚物>氨基类>碳水化合物>

羧酸类>胺类>酚酸类。不同处理组的 Shannon-Wiener 指数、Simpson 指数、Pielou 指数、McIntosh

指数相互之间差异显著(P<0.05), 其中 HRT为 7h、NO3̄-N为 150mg/L以上处理组微生物多样性指数

最高。本实验采用 Biolog-ECO板来分析在好氧反硝化反应器中微生物的群落代谢特征, 研究结果可

为通过碳源调节生物滤池水处理效果提供科学依据, 以此提高水处理效率。 
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近年来 , 水产养殖污水排放带来的问题引起了

社会的广泛关注。封闭式循环水养殖, 因具有资源节

约、高产高效、环境友好等诸多优点(刘长发等, 2002; 

刘晃等, 2008), 已成为当今水产养殖业的发展趋势之

一(倪琦等, 2010; 宋奔奔等, 2012)。循环水养殖系统

利用微生物硝化作用将水中的氨氮去除 , 并转化成

硝酸盐(NO3̄-N), 虽然可以有效控制氨氮, 但 NO3̄-N

处于持续积累状态。有研究报道, 循环水系统中 NO3̄

-N浓度可达 400—500mg/L (赖才胜等, 2012)。与氨氮

和亚硝酸盐相比, NO3̄-N对养殖对象的毒性相对较低, 

但是大量研究表明, 高浓度 NO3̄-N 会对养殖对象造

成生长速度降低、易患病、成活率降低等不利影响, 

即使中等浓度的 NO3̄-N(30—60mg/L)也会对养殖生

物造成不利影响, 引起养殖对象体质变弱, 甚至死亡 

(Good et al, 2017), 因此控制养殖水环境中 NO3̄-N的

浓度有其必要性。反硝化是控制 NO3̄-N 浓度的有效

途径之一 , 可以实现养殖水体中氮元素向大气的转

移, 从整体上控制水环境中的氮元素水平。传统的反

硝化是厌氧过程 , 限制了其在循环水养殖系统中的

应用。随着近年来好氧反硝化细菌方面的研究(刘晶

晶等, 2008; 李慧颖等, 2009)日渐深入, 好氧反硝化

生物滤池在循环水养殖中的应用成为可能。 

生物滤池内微生物群落结构复杂 , 微生物群落

功能多样性反映了生物滤池内微生物的群落状态与

功能 , 对于养殖水体的净化和养殖环境的调节具有

决定作用(张志明等, 2012), 也决定了生物滤池的水

处理能力。研究生物滤池群落的代谢特征对于了解生

物滤池群落结构、探究代谢特征与水处理效果间的关
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系具有重要意义。此前研究微生物群落和代谢特性的

报道多针对市政污水、养殖废水和地下水, 对于循环

水养殖尤其是反硝化系统微生物群落和功能的研究

鲜有报道。Biolog-ECO 微平板技术通过测定微生物

对单一碳源的利用程度来反映微生物的代谢特征 , 

进而反映微生物群落的多样性 (吴则焰等 , 2013; 

Grove et al, 2004; Garland et al, 2001), 是研究微生物

代谢功能多样性的有效方法之一 , 已被广泛应用于

鉴定和分析土壤、水体、生物反应器中的微生物群落

结构(Borsodi et al, 2003; Graham et al, 2005)。 

本研究利用 Biolog-ECO 微生物自动鉴定技术, 

研究好氧反硝化反应器微生物群落的碳源代谢特性

和群落代谢功能多样性 , 对好氧反硝化反应器不同

水力停留时间(hydraulic retention time, HRT)和不同

进水 NO3̄-N 浓度下滤料表面微生物群落特征进行分

析, 以期为好氧反硝化生物反应器在循环水养殖中的

应用, 以及提高生物滤池水处理效率提供理论基础。 

1  材料与方法                                                                         

1.1  好氧反硝化系统装置 

试验反应器装置如图 1所示。反应器有效容积为

2.2L的黑色不透明 PVC塑料圆桶, 内装有直径 1cm、

高 1cm内十字圆筒结构的 K1滤料, 填充率约 40%。

滤料密度约为 0.96g/cm3, 比表面积 850m2/m3。进水

由蠕动泵驱动从反应器底部持续泵入反硝化反应器。

试验用水为青岛近海岸海水配置的模拟养殖污水 , 

乙酸钠为碳源, 硝酸钾为氮源, C/N摩尔比为 6, 反应

器持续供氧, 溶解氧保持在 6.0mg/L 以上, 温度用加

热棒调节在(251)°C。蠕动泵启动前人工接种一株好

氧反硝化细菌 Halomonas venusta促进挂膜。系统的

流速三个梯度 ,  分别是 4.91mL/min (HRT=7h)、 

6.06mL/min (HRT=6h)和 7.31mL/min (HRT=5h); 进

水 NO3̄-N 的浓度设三个梯度 , 分别是 50、100、

150mg/L。5-50 表示 HRT 为 5h, 进水 NO3̄-N 浓度为

50mg/L, 以此类推。每隔 1日进行水质测定, 直至硝

酸盐出水浓度平均差值差异在 10%以内, 视为系统

稳定。待系统稳定后从各反应器取生物滤料, 进行微

生物代谢特征的检测。 

1.2  反应器代谢特征检测 

在运行稳定的好氧反硝化反应器中分别取 2—3g

滤料 , 将取出的滤料置于 50mL 无菌生理盐水中

(0.9%的 NaCl 溶液), 对混合的溶液进行超声波震荡, 

使滤料表面的微生物分散到生理盐水中 , 形成均匀

的微生物悬液 , 用无菌生理盐水将微生物悬液稀释

至紫外分光光度计 600nm下吸光值为 0.05, 整个操作

过程都在无菌条件下进行。取稀释后的微生物悬液以

每孔 150μL 的量加入到经 25°C 预热的 Biolog-ECO

微板中, 加盖并置于 25°C恒温培养箱中培养 10d, 培

养期间每 12h用酶标仪测定 96个孔在 590nm波长下

的吸光度, 每个样品 3个重复。 

1.3  微生物群落多样性计算 

利用平均颜色变化率  (average well color 

development, AWCD)来评判微生物群落的碳源利用

能力, 指示微生物群落的代谢活性。其计算公式为 

AWCD=∑(Ci–R)/n,           (1) 
式中, Ci为所测定的 31个碳源孔的吸光值; R为对照

孔的吸光值; n为培养基碳源的种类数, ECO板中 n为

31。 

光密度标准化值(RSi)是用来评估微生物对特定

碳源的代谢程度。 

RSi=(Ci–R)/AWCD.           (2) 

Shannon-Wiener 指数(H')能够灵敏反映物种丰富  

 

图 1  试验装置示意图 
Fig.1  Diagram of the experiment setup 
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度信息, 其计算公式为 

H'=–∑PilnPi,                    (3) 
式中, Pi表示第 i 个非对照孔中的吸光值与所有非对

照孔吸光值之和的比值。即: Pi = (Ci－R)/Σ(Ci－R)。 

Simpson 指数(D)又称优势度指数, 是多样性方

面的集中性度量指数, 其计算公式为 

D=1–∑Pi
2.               (4) 

Pielou指数(Jsw)是群落实测多样性与最大多样性

的比率。其计算公式为 

Jsw=H'/lnN,              (5) 
式中, N为被利用碳源总数目。 

McIntosh 指数(U)是基于群落物种多维空间上的

Euclidian 距离的多样性指数, 是反映微生物群落均

一性的度量。其计算公式为 

2
iU n  ,              (6) 

式中, ni是第 i孔的相对吸光值(Ci–R)。 

丰富度指数(S)是指被利用碳源的总数目 , 为每

孔中(Ci－R)的值大于 0.25的孔个数。 

1.4  数据统计分析 

采用单因素方差分析(One-way ANOVA)法判断

反应器微生物 AWCD 之间的差异 , 用主成分分析

(Principal Component Analysis, PCA)法来分析微生物

利用碳源的差异 , 统计分析通过 Excel 2010 和

SPSS19.0统计软件实现, 差异显著水平为 P < 0.05。 

2  结果与分析 

2.1  好氧反硝化反应器试验期间的水质状况 

各好氧反硝化反应器在稳定运行后的水质状况

见表 1。从表 1可以看出, 在 HRT为 5h, 进水 NO3̄-N

浓度为 50、100、150mg/L 时, NO3̄-N 的去除率分别

为为 95.51%、73.74%、60.12%; 相同的进水 NO3̄-N

浓度下, 硝酸盐去除能力是 HRT 7h>6h>5h, 说明水

力停留时间越长, NO3̄-N去除能力越强。郭明新等人

(1996)的研究表明, 在一定范围内, 随着水力停留时

间的延长, 总氮、氨氮的去除效果呈指数提高, 其研

究与本研究结果相符。水力停留时间过短时, 水力负

荷较高 , 污水中的硝酸盐等物质还没来得及降解或

者吸附就被冲出系统; 而水力停留时间较长, 污水中

的硝酸盐等物质基本被降解。 

2.2  滤料微生物对碳源利用动力学分析 

2.2.1  不同 HRT、NO3̄-N 浓度反应器微生物群落

AWCD 变化特征    AWCD 值的变化速率以及最终 

表 1  好氧反硝化反应器水质状况 
Tab.1  Water quality of aerobic denitrification reactor 

水质指标(mg/L)  
取样点* T

(°C)
pH

DO NO2
–
-N NH4

+
-N NO3

–
-N

硝酸盐

去除率(%)

5-50 20.1 8.6 6.90 1.41 0.45 2.18 95.51 

5-100 20.4 8.6 6.37 12.40 1.40 12.75 73.74 

5-150 20.3 8.6 6.97 16.28 0.68 19.35 60.12 

6-50 20.9 8.7 6.06 1.90 0.91 1.90 98.71 

6-100 20.4 8.8 5.71 2.04 2.05 2.03 98.62 

6-150 20.7 8.7 5.09 1.91 0.54 3.38 97.70 

7-50 20.5 8.6 6.38 1.40 0.58 1.31 98.61 

7-100 20.2 8.7 6.17 1.76 2.14 2.24 97.63 

7-150 20.3 8.7 5.47 4.42 1.56 10.47 98.90 

* 本栏中 5-50表示 HRT为 5h, 进水 NO3̄-N浓度为 50mg/L, 以

此类推。 

 
能够到达的值反映了微生物对某种碳源的利用能力, 

在一定程度上反映了滤料微生物种群的数量和结构

特征(田雅楠等, 2011; 杜毅飞等, 2015)。不同 HRT条

件和不同进水 NO3̄-N浓度下的滤料微生物 AWCD变

化曲线如图 2所示。从图中可以看出, AWCD值随着

培养时间的延长而升高, 说明不同 HRT 条件和不同

进水 NO3̄-N 浓度下微生物的生物活性和碳源利用能

力均随培养时间延长而提高。在 24h以内, 不同 HRT

和 NO3̄-N 浓度的 AWCD 差异很小, 说明碳源利用率

低, 微生物仍处于适应阶段; 24h以后, AWCD值开始

迅速升高, 说明碳源开始被大幅利用, 微生物生长进

入指数期; 96h 后, 微生物 AWCD 增长趋势渐缓, 进

入微生物生长稳定期, 试验时间内无明显衰亡。从图

2整体来看, 在同一进水 NO3̄-N浓度下, 不同 HRT反

应器内微生物 AWCD 值由高到低为 7h>6h>5h, 说明

在进水 NO3̄-N 浓度一致的情况下, 水力停留时间对

微生物代谢活性有一定影响。在同一 HRT 下, 不同

进水 NO3̄-N浓度反应器内微生物 AWCD值由高到低

为 50mg/L>150mg/L>100mg/L (P＜0.05), 说明进水

NO3̄-N 浓度对微生物代谢活性有一定的影响, 当进

水 NO3̄-N浓度为 50mg/L时, 其对不同碳源的利用能

力最强 , 微生物群落对碳源的代谢能力也最强。当

HRT 为 5h, 进水 NO3̄-N 浓度为 50 和 100mg/L 的

AWCD值基本一致。 
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图 2  不同水力停留时间和进水 NO3̄-N浓度下微生物群落 AWCD值随培养时间的变化 

Fig.2  AWCD of microbial communities cultured in different hydraulic retention time and influent NO3̄-N concentration 

注: AWCD: Average Well Color Development, 平均吸光度 

 
2.2.2  滤料微生物对 6类碳源的利用特征    Biolog

的 ECO测试板含有 31种碳源, 按照化学基团的性质, 

将其分为 6类: 多聚物类 4种, 糖类 10种, 羧酸类 7

种, 氨基酸类 6种, 胺类 2种, 酚类 2种(Haack et al, 

1995)。不同水力停留时间和不同进水硝酸盐浓度的

6 大碳源平均吸光值随培养时间的变化见图 3。从

图中可以看出 ,  微生物对不同类型碳源的利用在

24—96h 很快 , 96h 后趋于平缓 , 说明微生物对碳源

的利用主要发生在 24—96h。从总体代谢来看 , 好  

氧反硝化反应器中微生物在不同进水浓度和不同

水力停留时间对 6类碳源的利用由强到弱的顺序为 : 

多聚物>氨基类>碳水化合物>羧酸类>胺类>酚酸

类。7-50 (HRT=7h, NO3̄-N=50mg/L)对多聚物的利用

最好 , 对酚酸类的利用最差。不同的 HRT 和进水

NO3̄-N 浓度对羧酸类、碳水化合物、酚酸类的利用

率没有显著差别 (P>0.05), 对氨基酸类的利用差异

显著 (P<0.05)。总体而言 , 微生物对多聚物和氨基

酸类有代谢偏好。  

 

图 3  不同的水力停留时间和进水硝酸盐浓度下微生物对 6类碳源的利用特征 
Fig.3  Metabolic response of micro-organisms for six carbon sourcesin different hydraulic retention time and influent NO3̄-N 

concentration 
 

2.3  滤料微生物群落功能多样性指数分析 

根据贾夏等人(2013)的研究结果, 选取AWCD曲

线达到稳定后(96h)的光密度值计算 Shannon-Wiener

指数、Simpson指数、Pielou指数、McIntosh指数和

丰富度指数, 结果见表 2。从表 2 可以看出, 不同的

水力停留时间和进水硝酸盐浓度多样性指数除丰富

度指数没有显著差异外 , Shannon-Wiener 指数、

Simpson指数、Pielou指数、McIntosh指数相互之间

均差异显著 (P<0.05), 其中 7-150 处理组 (HRT=7h, 

NO3̄-N=150mg/L)微生物的 Shannon-Wiener 指数、

Simpson 指数、Pielou 指数最高。同一水力停留时间

下 , 不同进水硝酸盐浓度反应器的 Shannon-Wiener
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指 数 、 Simpson 指 数 、 Pielou 指 数 均 表 现 为

150mg/L>50mg/L>100mg/L。6-100 (HRT=6h, NO3̄-N= 

100mg/L)和 6-150 (HRT=6h, NO3̄-N=150mg/L)处理组

在 Shannon-Wiener指数、Simpson指数和 Pielou指数

的差异不显著, 说明在水力停留时间为 6h 时, 进水

硝酸盐浓度对微生物群落功能多样性无显著影响。 

表 2  不同水力停留时间和进水硝酸盐浓度下滤料微生物 96h 时的群落多样性指数 
Tab.2  Microorganism diversity indices of micro-organisms diversity index at 96h in different hydraulic retention time and different 

influent NO3̄-N concentration 

取样点 Shannon-Wiener指数 Simpson指数 Pielou指数 McIntosh指数 丰富度指数 

5-50 3.173±0.017ab 0.953±0.002b 0.924±0.005 ab 5.957±0.224 c 23.333±0.577a 

5-100 3.173±0.029ab 0.954±0.001 ab 0.924±0.008 ab 6.237±0.346 bc 24.333±2.082 a 

5-150 3.132±0.031 b 0.951±0.002 b 0.912±0.009 b 6.485±0.232 c 24.333±0.577a 

6-50 3.108±0.018 b 0.950±0.001 b 0.905±0.005 b 7.107±0.467 b 25.333±1.528 a 

6-100 3.168±0.031 ab 0.953±0.001 b 0.923±0.009 ab 5.663±0.266 c 22.333±1.528 b 

6-150 3.182±0.020 ab 0.954±0.001 b 0.927±0.006 ab 6.671±0.245 bc 26.333±1.528 a 

7-50 3.162±0.036 b 0.953±0.002 b 0.921±0.010 b 8.068±0.092 a 23.333±1.155 a 

7-100 3.118±0.037 b 0.950±0.002 b 0.908±0.011 b 5.787±0.245 c 24.000±1.000 a 

7-150 3.245±0.009 a 0.958±0.001 a 0.945±0.003 a 7.332±0.140 ab 24.333±1.155 a 

注: 同列数据后不同小写字母表示差异显著(P <0.05)。 

 
2.4  好氧反硝化反应器微生物群落碳源利用的主成

分分析 

为研究不同水力停留时间和不同进水硝酸盐浓

度下微生物群落对碳源利用的特点, 选取 96h碳源的

光密度(Optical Density, OD)值进行主成分分析, 得到

大于 1 的主成分有 7 个, 前两个主成分贡献率达到

50.68%, 提 取 前 两 个 主 成 分 PC1(30.81%) 和

PC2(19.87%)作图(图 4), 发现 PC1分异的主要碳源有

15 种, 其中多聚物有 3 种, 氨基酸类有 3 种, 碳水化

合物有 5种, 羧酸类和胺类各有一种, 酚酸类有两种, 

PC2被利用的碳源有 11种, 其中多聚物有 1种, 氨基

酸类有 2 种, 碳水化合物有 3 种, 羧酸类有 5 种。表

4列出了 31种碳源与 PC1和 PC2之间的相关系数(相

关系数绝对值 R>0.5)。根据李志斐等人(2014)的研究

结果可知 , 相关系数越高意味着样品之间碳源的利

用率差异性越高。从表 3可以看出, 造成不同处理组

微生物多样性差异的碳源(按贡献大小)为肝糖>D-苹

果酸>D-甘露醇>N-乙酰-D-葡萄糖氨>吐温 80。微生

物代谢基质 PC1 相关系数 0.55 以上的基质有 15 种, 

PC2 相关系数 0.55 以上的基质只有 11 种, 说明反应

器微生物群落结构的差异主要体现在 PC1 的相关系

数较高的基质上。对于 PC1而言, 微生物代谢活性的

差异大部分集中在碳水化合物类, 而在 PC2 上的差

异大部分是在羧酸类体现出来的。 

 

图 4  不同碳源与前两个主成分的相关系数矩阵(96h) 
Fig.4  Correlation coefficients matrix of different carbon 

sources with the first two principal components (96h) 
注: a1: β-甲基-D-葡萄糖苷; a2: D-半乳糖酸-γ-内脂; a3: L-精氨酸; 

a4: 丙酮酸甲酯; a5: D-木糖; a6: D-半乳糖醛酸; a7: L-天门冬酰胺; 

a8: 吐温 40; a9: i-赤藓糖醇; a10: 2-羟基苯甲酸; a11: L-苯基丙氨

酸; a12: 吐温 80; a13: D-甘露醇; a14: 4-羟基苯甲酸; a15: L-丝氨

酸; a16: α-环式糊精; a17: N-乙酰-D-葡萄糖氨; a18: γ-羟丁酸; a19: 

L-苏氨酸; a20: 肝糖; a21: D-葡糖胺酸; a22: 衣康酸; a23: 甘氨酰

-L-谷氨酸; a24: D-纤维二糖; a25: α-D-葡萄糖-1-磷酸; a26: α-丁酮

酸; a27: 苯乙胺; a28: α-D-乳糖; a29: D, L-α-磷酸甘油; a30: D-苹

果酸; a31: 腐胺。 
 

2.5  好氧反硝化反应器微生物群落聚类分析 

将好氧反硝化反应器内微生物的 Biolog ECO板

培养 96h 得到的数据进行水平聚类分析(图 5)。树形

聚类分析图谱能够直接显示出不同的水力停留时间 
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表 3  不同碳源类型与前两个主成分的相关系数 
Tab.3  Correlation coefficients of different carbon sources with 

the first two principal components (PC1 and PC2) 

R 
碳源类型 

PC1 PC2 

多聚物类   

吐温 40 0.557  

吐温 80 0.793  

α-环式糊精  –0.655 

肝糖 0.948  

氨基酸类   

L-精氨酸 –0.639  

L-苯丙氨酸 –0.504  

L-天门冬酰  –0.718 

L-丝氨酸   

L-苏氨酸 –0.503 –0.589 

甘氨酰-L-谷氨酸   

碳水化合物类   

β-甲基-D-葡萄糖苷  0.568 

D-半乳糖酸-γ-内脂 0.742  

i-赤藓糖醇  0.527 

D-甘露醇 0.822  

D-纤维二糖 0.638  

N-乙酰-D-葡萄糖氨 0.796  

α-D-葡萄糖-1-磷酸 0.585  

α-D-乳糖   

D, L-α-磷酸甘油   

D-木糖  0.86 

羧酸类   

衣康酸  0.575 

丙酮酸甲酯  0.507 

D-半乳糖醛酸  0.587 

γ-羟丁酸  0.737 

α-丁酮酸  0.944 

D-葡糖胺酸   

D-苹果酸 –0.894  

胺类   

苯乙胺   

腐胺 –0.708  

酚酸类   

2-羟基苯甲酸 0.681  

4-羟基苯甲酸 –0.711  

 
和进水硝酸盐浓度下微生物对碳源的利用率(Salomo 

et al, 2009)。聚类距离越远, 相似性越低(Hadwin et al, 

2005)。由图 5可以看出, 当聚合水平≤15时, 整个聚

类图谱可以分为 4类, 第一类为 7-100、6-100、5-50, 

第二类为 5-150, 第三类为 7-150 和 6-150, 第四类为

7-50和 6-50。7-100和 6-100在较短的距离尺度相聚, 

而与其他处理组在较大距离尺度相聚 , 说明在这两

种水力停留时间和进水 NO3̄-N 浓度的反应器内微生

物群系相似性更高。 

 

图 5  不同水力停留时间和进水硝酸盐浓度下微生物群落

代谢指纹聚类分析图谱 
Fig.5  Cluster analysis for microbial communities in different 

hydraulic retention time and different influent NO3̄-N 

concentration 
 

3  讨论 

AWCD 值反映了微生物群落对不同碳源代谢的

总体情况 , 其变化速率反映了微生物群落的代谢活

性(邓欢欢等, 2007; Haslun et al, 2012)。AWCD值越

大, 表明微生物密度越大、活性越高(邓欢欢等, 2007; 

Xu et al, 2012)。它提供了探究不同微生物群落对同种

碳源利用能力差异的可能性(Schveitzer et al, 2013)。

在好氧反硝化反应器中 , 微生物对碳源的代谢活性

(AWCD)在 HRT 7h、进水 NO3̄-N浓度 50mg/L时最强, 

HRT 6h、进水 NO3̄-N浓度 100mg/L时最弱; 系统运

行的水力停留时间越长, 微生物的代谢活动越强, 对

碳源的利用率越充分。从整体来看, 尽管微生物的碳

源代谢活性在不同水力停留时间的强弱顺序为

7h>6h>5h, 但变化趋势类似, 这表明生物滤池中微生

物群落相似性高, AWCD值的差异反映了两者间微生

物数量上的不同(周庆伍等, 2014), 适当延长水力停

留时间有利于好氧反硝化反应器的脱氮过程。朱文君 
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图 6  微生物的典型代谢类型 
Fig.6  Different types of microbial metabolism on different carbon substrates 

 
等(2013)的研究表明, 在较高的 HRT条件下, 会使得

有机物负荷和水力以及气流剪切力增加 , 使得好氧

反硝化菌生长迅速, 生物膜的更新速度加快, 反应器

的总微生物量增多。该结论与本研究中较高的水力停

留时间下, 微生物对碳源的利用率较高, 微生物的代

谢活性高的结论一致。 

宋景华等(2014)在循环水养殖池塘微生物群落

代谢特性的研究中发现, 池塘微生物群落对 6类碳源

中的碳水化合物类和羧酸类利用率较高 , 对酚类的

利用率最差。席劲瑛等(2005)通过研究木屑过滤塔和

活性炭过滤塔发现 , 过滤塔中的微生物群落更容易

利用羧酸类和氨基酸类碳源。朱云昊等(2017)通过研

究循环水鳗鲡养殖系统不同生物降解工艺碳源利用

发现 , 不同工艺下的滤料微生物对多聚物和酚酸类

有代谢偏好。但本研究发现在不同的水力停留时间和

进水硝酸盐浓度下 , 微生物对氨基酸类和多聚物类

利用率较高, 对酚酸类的利用最差。随着水力停留时

间的加长, 微生物对氨基酸类、碳水化合物类以及多

聚物类的代谢也加强。在水环境中, 反硝化作用作为

生物脱氮的重要途径 , 反硝化的发生是以碳源为电

子受体的 , 从某种程度上可以说碳源是生物脱氮速

率的限制因子(王丽丽等, 2004; Aslan et al, 2005)。本

次试验研究了不同的水力停留时间和进水硝酸盐浓

度下微生物群落对 6类碳源的利用率, 这有助于了解

好氧反硝化反应器菌落对营养的需求 , 并为微生物

定向强化提供可靠依据。 

通过对好氧反硝化反应器微生物群落典型代谢

类型的分析可以发现 , 微生物对碳源的利用主要分

为以下三种情况(图 6): 一、能够较快地利用碳源, 并

且在开始培养时迅速发生显色反应 , 达到平衡后对

碳源的利用率略微下降, 如N-乙酰-D-葡萄糖氨; 二、

对碳源的适用性较第一种弱 , 需要较长的时间来适

应, 达到平衡的时间也较长, 但达到平衡后对碳源的

利用能力超过第一种, 如 L-丝氨酸; 三、微生物不能

或基本不能利用该碳源, 如 2-羟基苯甲酸。李志斐等

(2016)发现在草鱼养殖池养生物膜固着的微生物能够

很好地利用 2-羟基苯甲酸, 但本研究中, 在不同的水

力停留时间和进水浓度下均不能利用该碳源 , 说明

此好氧反硝化反应器中不存在利用该碳源的微生物。

在好氧反硝化反应器中 , 需要足够的碳源提供电子

流以供菌体生长, 碳源不足会限制反硝化效率(王弘

宇等, 2007)。Otanni等(2004)的研究发现某些特定的

碳源能够促进细菌高效脱氮 , 碳源的差异会影响生

物膜上反硝化细菌的生长(Salomo et al, 2009), 因此

碳源的选择对生物滤池脱氮效果具有重要影响。在好

氧反硝化反应器的应用过程中, 可通过 Biolog-ECO

技术对好氧反硝化反应器中滤料表面微生物群落特

征进行分析, 确定微生物群落对不同碳源的利用率, 

以便更有针对性地添加碳源 , 促进反硝化反应器的

脱氮过程。 

4  结论 

好氧反硝化反应器在同一个进水硝酸盐浓度下, 

水力停留时间越长, 微生物的代谢活性越强(P<0.05)。

进水硝酸盐浓度和水力停留时间是影响反应器菌落

多样性的重要因素 , 其中 HRT 为 7h、NO3̄-N 为
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150mg/L处理组微生物多样性指数最高。反应器内微

生物对不同碳源的代谢利用由强到弱的顺序是 : 多

聚物>氨基类>碳水化合物>羧酸类>胺类>酚酸类, 对

多聚物和氨基类有代谢偏好。碳源是影响反应器菌落

代谢特点的重要因素 , 其中羧酸类和碳水化合物的

作用尤为显著。本研究为好氧反硝化过程中碳源的选

择提供了新的思路 , 为通过添加碳源提高生物滤池

脱氮效率提供了理论基础。 
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CARBON METABOLISM OF MICROBIAL COMMUNITIES IN  
AEROBIC DENITRIFICATION REACTOR 

JIANG Yu-Li,  HUANG Zhi-Tao,  SONG Xie-Fa,  CHEN Zhao 
(College of Fisheries, Ocean University of China, Qingdao 266003, China) 

Abstract    To understand the microbial community structure and carbon metabolism characteristic of aerobic 

denitrification reactor, the Biolog ECO technology was used to study the effects of hydraulic retention time (HRT) (5, 6, 

and 7h) and nitrate concentration (50, 100, and 150mg/L). The results show that the microbial metabolic activity was 

positively related to HRT within the range of the experiment. The order of impact of different nitrate concentration on 

AWCD (average well color development) was 50mg/L>150mg/L>100mg/L, showing that nitrate concentration affected the 

microbial metabolic activity. The preference order of various carbon sources for the microorganism in the denitrification 

reactor was polymers> acids amino> carbohydrates> carboxylic acids> amines> phenolic acids. The Shannon-Wiener 

index, Simpson dominance index, Pielou evenness index, and McIntosh index of various treatments were significantly 

different (P<0.05) between the treatments in pairs. Among them, the treatment whose HRT was 7h and NO3̄-N was 

150mg/L had the highest biodiversity. This experiment used the Biolog-ECO board to analyze the metabolism 

characteristics of the microbial community in the aerobic denitrifying reactor, and the results provided a new way to 

promote water treatment effect by adjusting carbon source. 

Key words    aerobic denitrification;  microbial reactor;  hydraulic retention time (HRT);  nitrate concentration;  

Biolog-ECO board;  metabolism of carbon source 


