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研究报告 

菌藻共生系统对序批式反应器处理养猪废水脱氮除磷效果

及微生物群落结构的影响 
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摘  要：【背景】养猪废水作为高浓度有机废水，是导致我国农业面源污染的主要因素之一。目前采

用菌藻共生系统处理养猪废水越来越受到关注，与传统序批式反应器(Sequencing Batch Reactor，SBR)

相比，藻辅助 SBR 具有提高脱氮除磷效果、增加污泥活性和降低能源消耗的特点。【目的】针对 SBR

中菌藻共生系统对养猪废水脱氮除磷效能的影响，比较分析菌藻共生系统与常规 SBR 系统中污泥特

性及微生物群落结构特征差异。【方法】在室温条件下分别平行运行 SBR+微藻(R1)和作为对照系统不

添加微藻的 SBR (R2)。监测 R1 和 R2 系统废水处理效果，污泥的粒径、沉降性和代谢产物等污泥特

性。利用变性梯度凝胶电泳(Denaturing Gradient Gel Electrophoresis，DGGE)技术分析 R1 和 R2 系统中

的微生物种类和分布。【结果】与对照 R2 反应器相比，R1 的化学需氧量(Chemical Oxygen Demand，

COD)去除率提高了 5.1%，NH4
+-N 提高了 20.3%，总氮(Total Nitrogen，TN)提高了 19.4%，总磷(Total 

Phosphorus，TP)提高了 23.9%。进一步对反应器中的污泥特性进行分析发现，与 R2 相比，R1 的胞外

聚合物(Extracellular Polymeric Substances，EPS)平均含量提高 3.7%，可溶性微生物产物(Soluble 

Microbial Product，SMP)平均增加了 38.5%。同时 R1 的污泥粒径较 R2 提高了 14.8%，污泥体积指数

(Sludge Volume Index，SVI)值较 R2 降低了 11.7%，污泥的好氧呼吸速率(Specific Oxygen Uptake Rate，

SOUR)较 R2 提高了 64.8%，而且稳定的菌藻共生系统的形成进一步减少反应器出水中的悬浮固体浓

度，表明藻类的添加对 R1 污泥特性具有改良作用【结论】R1 反应器形成的菌藻共生体系可进一步优

化微生物群落结构，其中放线菌纲(Actinobacteria)、α-变形菌纲(Alphaproteobacteria)和 γ-变形菌纲

(Gammaproteobacteria)为 R1 反应器的主要菌群，对养猪废水的处理起到重要作用。R1 反应器中的藻

类主要为链带藻属(Desmodesmus)和尖带藻属(Acutodesmus)，对养猪废水的脱氮除磷起到重要作用。 

关键词：序批式反应器，脱氮除磷，菌藻共生系统，微生物群落结构 
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Abstract: [Background] As high concentration organic wastewater, piggery wastewater was one of the main 
factors that lead to area-source pollution of agriculture in China. At present, an increasing number of 
researchers focused on piggery wastewater treatment with bacteria-algae symbiotic system. Compared with 
the traditional sequencing batch reactor (SBR), the algal-assisted SBR showed better performance in nitrogen 
and phosphorus removal, sludge activity improvement and energy consumption reduction. [Objective] 
Aiming at the influence of algal-bacterial symbiosis system on the nitrogen and phosphorus removal, the 
distinction on sludge characteristics and microbial community structure were anlyzed between the 
algal-bacterial symbiosis system and the conventional SBR. [Methods] The algal-assisted SBR (R1) and the 
conventional SBR (R2) were operated in parallel at room temperature to study the performance of piggery 
wastewater treatment. The sludge characteristics were also observed, such as sludge particle size, sludge 
settleability and microbial metabolites. Denaturing gradient gel electrophoresis (DGGE) was used to analyze 
the microbial community structure in R1 and R2 systems. [Results] Compared to the R2, chemical oxygen 
demand (COD), NH4

+-N, total nitrogen (TN) and total phosphorus (TP) were increased by 5.1%, 20.3%, 
19.4% and 23.9%. The average values of extracellular polymeric substances (EPS) and soluble microbial 
product (SMP) in the R1 were 3.7% and 38.5% higher than that in the R2, respectively. Compared to that of 
R2, the sludge particle size of R1 was increased by14.8%, due to the adhesion of algal to the sludge. In 
addition, the SVI value of R1 was 11.7% less than that of R2, indicating a poor settleability of sludge in the 
R1. The sludge specific oxygen uptake rate (SOUR) of R1 was 64.8% higher than that of R2. The formation 
of stable bacteria algae symbiosis system further reduced the concentration of suspended solids in the 
effluent of the R1, which further indicated that the addition of algae could improve the characteristics of R1 
sludge. [Conclusion] Actinobacteria, Alphaproteobacteria and Gammaproteobacteria as the dominant 
species in the R1 played an important role in the piggery wastewater treatment. The major Chlorophyta were 
Desmodesmus and Acutodesmus which had a significant effect on nitrogen and phosphorus removal. 

Keywords: sequencing batch reactor, nitrogen and phosphorus removal, bacteria-algae symbiotic system, 
microbial community structure 
 

养猪废水属于高浓度有机废水，氮磷含量

高，是我国农业面源污染的主要因素之一 [1]。

目前，采用菌藻共生系统处理养猪废水越来越

受到关注 [2] 。研究表明，与传统序批式反应器

(Sequencing Batch Reactor， SBR)相 比 ， 藻 辅 助

SBR 处理生活污水具有提高脱氮除磷效果、增加

污泥活性和降低能源消耗的特点[3]。然而关于藻

对 SBR 处理养猪废水的影响研究较少。随着菌藻

共生体系的形成，藻对污泥特性的影响程度增

高，如污泥粒径、污泥黏度和好氧呼吸速率等；研

究表明微生物群落结构对生物反应器的废水处理

效果发挥了重要作用，废水处理过程中，微生物

种群不断变化并最终形成去除污染物的优势功能

种群，此时废水处理效果最佳[4-5]。为研究菌藻共

生系统对 SBR 处理养猪废水的影响，本文比较分

析了 SBR+藻和不接种藻的 SBR 这 2 个不同工艺



于少鹏等: 菌藻共生系统对序批式反应器处理养猪废水脱氮除磷效果及微生物群落结构的影响 2585 

 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

条件下，污泥特性及微生物群落结构特征，探索

了废水脱氮除磷效果、污泥特性与菌藻群落结构

之间的关系；进一步探讨了菌藻共生体系引起废

水处理效果提高的机理。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

养猪废水取自阿城某养猪场初沉池，经过滤

去除颗粒杂质备用。SBR 接种污泥取自哈尔滨太

平污水处理厂二沉池，采用养猪废水驯化污泥，

化学需氧量(Chemical Oxygen Demand，COD)和

NH4
+-N 去除率分别为 70%和 80%时污泥驯化结

束，混合液悬浮固体(Mixed Liquid Suspended Solids，

MLSS)质量浓度控制在 6 000−7 000 mg/L。藻取

自阿城某养猪场周边静水塘，利用未经消毒的

用于绿藻培养的 BG11 培养基[6]富集藻，经鉴定

实 验用藻主要为绿藻门(Chlorophyta)的链带藻属

(Desmodesmus)。随着藻生物量的增长，养猪废水

逐渐加入到培养基中，实验通过养猪废水培养富

集藻类至叶绿素 a 浓度达到 1 100 mg/m3 时完成藻

的驯化培养。反应器进水为实际养猪废水，其水

质特征如表 1 所示。养猪废水属于高浓度有机废

水，氮磷含量较高，其中 C/N 比为 2.4:1。 

1.2  主要试剂和仪器及培养基 

通用型土壤基因组 DNA 提取试剂盒，哈尔滨

市青蛙生物科技有限责任公司；COD、NH4
+-N、

总氮(Total Nitrogen，TN)及总磷(Total Phosphorus，

TP)监测专用耗材试剂，北京连华永兴科技发展有

限公司。紫外可见智能型多参数水质测定仪、消解

仪，北京连华永兴科技发展有限公司；紫外分光 

 
表 1  养猪废水主要成分及其含量  
Table 1  Compositions and contents of the raw piggery 
wastewater  

成分 Compositions 浓度 Concentration (mg/L) 

COD 4 870.4±37.9 

NH4
+-N 2 017.5±21.3 

TN 2 092.8±17.6 

TP 123.6±20.5 

光度计，北京普析通用仪器有限责任公司；生化

培养箱，上海一恒科技有限公司；电泳仪、凝胶成

像 分 析 系 统 ， Bio-Rad 公 司 ； PCR 扩 增 仪 ，

Applied Biosystems 公 司 ； 激 光 粒 径 分 析 仪 ，

Malvern 公司；便携式溶解氧仪，上海仪电科学仪

器股份有限公司。 

1.3  反应器装置及运行 

R1 和 R2 反应器装置如图 1 所示，SBR 的池

壁材质为透明有机玻璃，便于观察反应状态。R1

和 R2 有效容积均为 4 L，高 20 cm，直径 18.5 cm。

反应器内部装置曝气条、温控器和 pH 计，调控反

应器运行条件。  

同时平行运行 R1 和 R2 工艺，在室温条件下

(24±2 °C)启动阶段运行周期为 6 h：进水 30 min、

曝气 4 h、沉降 1 h、排水 30 min，体积交换率控

制在 50%，曝气率控制在 0.04 m3 空气/h[7]，反应

器溶解氧(Dissolved Oxygen，DO)浓度如表 2 所

示。此外，稳定运行阶段反应器的水力停留时间 

 

 
 
图 1  R1 和 R2 实验装置 
Figure 1  R1 and R2 experimental apparatus 
注：1：养猪废水；2：进水管；3：蠕动泵；4：曝气泵；5：

出水管；6：光源；7：排泥管 

Note: 1: Piggery wastewater; 2: Influent pipe; 3: Peristaltic pump; 
4: Air compressor; 5: Effluent pipe; 6: Light source; 7: Sludge 
discharging pipe 
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表 2  R1 和 R2 运行参数 
Table 2  Parameters of the R1 and R2 

运行参数 Parameters R1 R2 

SRT (d) 20 20 

HRT (d) 3 3 

Temperature (°C) 24±2 24±2 

pH 7.5±0.2 7.1±0.2 

DO (mg/L) 4.2±0.3 2.2±0.2 

 
(Hydraulic Retention Time，HRT)和污泥停留时间

(Sludge Retention Time，SRT)分别为 3 d 和 20 d，

藻和污泥的体积比为 1:4[8]。R2 反应器外壁用锡箔

纸包裹置于黑暗环境条件下，R1 每天 7:00 至

19:00 由反应器外部线性灯(50 cm，荧光灯)照射

12 h，而非阳光照射，光强度约为 6 000 lx[7]。 

1.4  检测分析方法 

1.4.1  废水常规测试项目及方法 

每 3 d 从 R1 和 R2 反应器的进出水取样 10 mL，

经 0.45 µm 醋酸纤维滤膜过滤。根据国家标准方

法[9]，检测过滤后水样中 COD、NH4
+-N、TN 和 TP

等水质指标。  

1.4.2  污泥特性分析方法 

取 R1 和 R2 反应器中混合污泥样品，用蒸馏水

按照 1:1 比例稀释于 100 mL 量筒中，沉淀 30 min

后读取沉淀污泥体积，计算污泥体积指数(Sludge 

Volume Index，SVI)值。将 50 mL 污泥混合样    

5 000 r/min 离心 5 min，取上清液利用 0.45 µm 醋

酸纤维滤膜过滤，过滤后的溶液即为 SMP；将离

心后的沉淀污泥进一步用蒸馏水定容至 50 mL，

混匀后于 80 °C 水浴 30 min，水浴后的样品进一步

在 5 000 r/min 条件下离心 5 min，取上清液经 

0.45 µm 醋酸纤维滤膜过滤，所得到的滤液用于

EPS 分析[10]。利用激光粒度分析仪测定污泥絮体

粒径，用粒径均匀性指数表示。采用重量法测定

并计算反应器中 MLSS 和混合液挥发性悬浮固体

(Mixed Liquid Volatile Suspended Solids，MLVSS)

浓度[9]，利用 SOUR 表征反应器中微生物活性[11]。

在反应器运行 100 d 结束时，对 R1 和 R2 进行    

3 次 SOUR 检测。利用公式(1)计算 SOUR： 

SOUR=(DO0–DOt)/(t×MLVSS)               (1) 
1.4.3  藻生物量测定 

采用叶绿素 a (Chlorophyll a，Chl-a)的浓度用

于表征藻生物量增长情况[12]，利用丙酮提取污泥

和藻混合液中的 Chl-a。分别从反应器中采集 20 mL

污泥混合样，分析污泥和藻的特性。首先，样品

4 000 r/min 离心 10 min，弃上清液。然后将残留

固体用 90%的丙酮溶液添加 0.05 g CaCO3 混合至

20 mL，利用涡旋振荡器将混合后的溶液充分振

荡 1 min，置于 4 °C 避光保存 24 h。最后，将混合

液 4 000 r/min 离心 10 min，上清液中 Chl-a 含量即

为 Chl-a 浓度。 

利用紫外分光光度法，在 4 个波长 (750、

663、645 和 630 nm)下测定 Chl-a 浓度[12-13]。90%

的丙酮溶液为对照，利用公式(2)计算 Chl-a 浓  

度(mg/m3)： 

c=[11.64×(OD663−OD750)−2.16×(OD645−OD750)+0.10× 
(OD663−OD750)]V1/Vσ                       (2) 

式中的 OD 是相应波长的吸收率，V1 为丙酮提取

物的体积(mL)，V 为每个样品的体积(L)，σ 是比

色杯的光路(cm)。 

1.4.4  微生物群落结构分析 

变性梯度凝胶电泳(Denaturing Gradient Gel 

Electrophoresis，DGGE)技术已经广泛用于环境

样品微生物种群结构的研究中。本文采用 DGGE

技术分析 R1 和 R2 中微生物群落结构特征。基于

通用型土壤基因组 DNA 提取试剂盒的提取方法

如下： (1)  将活性污泥沉淀样品加入到研磨管

中，混匀；(2) 加入试剂盒中的 Q1 溶液 60 μL，

上下颠倒混匀； (3) 把研磨管固定到涡旋仪适

配器上，最大转速涡旋连续振荡 10 min；(4) 室

温 13 000 r/min 离心 1 min；(5) 转移上清至一个

干净的收集管中(1.5 mL)；(6) 加入 200 μL 溶液

Q2 到上清中，上下颠倒混匀，4 °C 孵育 5 min；

(7) 室温 13 000 r/min 离心 1 min，转移上清到新的
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收集管中；(8) 加入 200 μL 溶液 Q3 到上清中，上

下颠倒混匀，4 °C 孵育 5 min，室温 13 000 r/min 离

心 1 min，转移上清(不超过 900 μL)到新的收集管

中，加入 Q4 溶液 1 200 μL 到上清中，上下颠倒混

匀，加载 710 μL 上清到吸附柱中，13 000 r/min 离

心 1 min，弃去滤液，继续加载上清到吸附柱中，

重复至过滤完所有上清；(9) 加500 μL 溶液Q5 到离

心柱中，13 000 r/min 离心 1 min，弃去滤液。重复

操作一次，吸附柱放回到收集管中，13 000 r/min 离

心 3 min，转移离心柱到超净台上，晾干；(10) 

离心柱小心转入到新的收集管中，加入 100 μL 溶

液 Q6，13 000 r/min 离心 1 min。弃去离心柱，收

集管中的 DNA 可用于下游实验。细菌 PCR 引物

对为 338F (5′-FACTCCTACGGGAGGCAGC-3′)和

518R (5′-ATTACCGCGGCTGCTGG-3′)，GC 夹-CG 

CCCGCCGCGCGCGGCGGGGCGGGGGCACGGG 

GGG；真核 PCR 引物对为 euk-R (5′-GACTACGA 

CGGTATCTRATCRTCTTCG-3′)和 euk-F (5′-CGCC 

CGCCGCGCGCGGCGGGGCGGGGGCACGGGGG 
GGGCAAGTCTGGTGCCAG-3′)。PCR 反应体系

(50 μL)：10×Buffer 5 μL，dNTP Mix (2.5 mmol/L) 

5 μL，引物(20 pmol/L)各 1 μL，ExTaq DNA 酶

(0.025 U/μL) 0.25 μL，基因组 DNA 0.5 μL，ddH2O

补足 50 μL。细菌 PCR 反应条件：95 °C 5 min；

94 °C 45 s，60 °C 45 s，72 °C 1 min，35 个循环；

72 °C 10 min。真核 PCR 反应条件：95 °C 5 min；

94 °C 45 s，66 °C 45 s，72 °C 1 min，35 个循环；

72 °C 10 min。PCR 产物用 1%的琼脂糖凝胶电泳

检测。PCR 产物的纯化采用柱式胶回收试剂盒进

行切胶回收目的片段，并电泳检测。DGGE 群落

的分析，采用基因突变检测系统对 PCR 反应产物

进行分离。DGGE 中特异条带的回收、克隆、测

序及比较分析将特异条带和有代表的条带切下回

收条带，回收单链 DNA。取回收的 DNA 为模

板，用相同的引物(不带 GC 夹)，采用同前体系和

PCR 程序进行扩增、测序。  

2  结果与讨论 

2.1  工艺废水处理效果比较 

R1 和 R2 的 出 水 COD 平 均 浓 度 分 别 为

541.8±88.6、783.0±63.2 mg/L，R1 的 COD 平均去

除率较 R2 高 5.1% (图 2A)；NH4
+-N 平均浓度分别

为 394.9±68.8、868.7±54.7 mg/L，R1 的 NH4
+-N 去

除率较 R2 高 20.3% (图 2B)；TN 平均浓度分别为   

1 433.4±76.7、1 927.8±44.4 mg/L，R1 的 TN 去除

率较 R2 高 19.4% (图 2C)；TP 平均浓度分别为

63.2±10.1、92.1±4.9 mg/L，R1 的 TP 去除率较 R2

高 23.9% (图 2D)。结果表明藻可强化养猪废水的氮

磷去除，提高反应器的废水处理效果。在光照条件

下，氮磷等营养物质可同时被藻类吸收所消除[14]。

同时，污泥絮体倾向于吸附藻类生物量，形成协

同生物絮凝体[15]，从而降低反应器出水中悬浮固

体浓度提高废水处理效果。 

研究表明 R1 的 DO 浓度为 4.2 mg/L，较 R2

提 高了 0.9 倍。氨氧化菌 (Ammonium Oxidizing 

Bacteria，AOB)属于慢生菌，对环境因子敏感，

其生长繁殖需要较高的 DO 浓度和 SRT[16]。藻类通

过光合作用吸收细菌矿化过程中所产生的 CO2，同

时释放 O2 供细菌利用，增加了 R1 的 DO 浓度，从

而提高了 NH4
+-N 的去除率。同时，藻光合作用过

程中吸收消耗氮磷等营养物[17]，从而导致 R1 的

TN 和 TP 去除率分别较 R2 高 19.4%和 23.9%。 

2.2  污泥特性分析 

R1 和 R2 运行 100 d 过程中，分别监测 2 个反

应器的 EPS 和 SMP 变化，如图 3 所示。研究发现

反应器稳定运行过程中，R1 的 EPS 和 SMP 含量

较 R2 高。R1 和 R2 的 EPS 含量分别平均为

72.8±10.9 mg/g-MLVSS 和 70.2±5.4 mg/g-MLVSS；

R1 和 R2 的 SMP 含量分别平均为 0.18±0.04 mg/L

和 0.13±0.01 mg/L。EPS 作为微生物代谢产物主要

体现微生物活性，即活性越大，微生物分泌的

EPS 越多[11]。结果表明 R1 的 EPS 平均含量较 R2

高 3.7%，通过对比发现 R1 反应器中活性污泥的 
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图 2  R1 和 R2 的废水处理效果 
Figure 2  The wastewater treatment effect of R1 and R2 
注：A：COD 处理效果；B：NH4

+-N 处理效果；C：TN 处理效果；D：TP 处理效果 

Note: A: COD treatment effect; B: NH4
+-N treatment effect; C: TN treatment effect; D: TP treatment effect 

 
SOUR 较 R2 提高了 64.8%，进一步研究证实藻类

的添加可有效促进微生物活性，从而提高 EPS 的

含量。藻通过光合作用提高了反应器的 DO 浓

度，使 R1 的 DO 浓度较 R2 增加了 0.9 倍，为好氧

细菌的繁殖代谢提供充足的 O2，从而促进了微生

物的活性。EPS 主要由松散结合的 EPS 和紧密结

合的 EPS 组成，其中松散结合 EPS 的黏附力使藻

类与污泥有效结合[3]，形成菌藻共生系统，实现

污泥与藻类的同步运动。同时，藻类在光照条件

下，由于趋光性受光源的引力作用而向光照强度

较大的区域运动[18]。以上 2 种相反作用力可导致

EPS 结构更加松散，从而更易受水体剪切力的影

响而脱落，增加反应器的 SMP 浓度。因此，R1

反应器的 SMP 平均浓度较 R2 增加了 38.5%。 

此外，研究表明 R1 和 R2 反应器的污泥粒径

分别为 261.4±7.9 µm 和 227.7±6.3 µm，即 R1 的污

泥粒径较 R2 提高 14.8%，R1 污泥的 SVI 值较 R2

降低了 11.7% (表 3)。研究发现松散 EPS 具有流变

特点，对污泥的絮凝和污泥形态具有明显作用，

松散 EPS 的增加可导致污泥结构松散，粒度增 
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图 3  R1 和 R2 的 EPS 和 SMP 变化 
Figure 3  Changes in EPS and SMP of R1 and R2 
 
表 3  污泥特性分析 
Table 3  The sludge characteristics of the R1 and R2 

污泥特性  

Sludge characteristics 

R1 R2 

Particle size (µm) 261.4±7.9 227.7±6.3 

SVI (mL/g) 89.4±4.6 101.3±5.1 

SOUR (mg-O2/(h·g-MLVSS)) 17.8 10.8 

 
加，降低污泥絮体的沉降性[19]，因此 R1 污泥的

沉降性较 R2 差。 

通过对 R1 的出水和污泥中 Chl-a 含量变化情

况的研究发现(图 4)，出水中的 Chl-a 浓度由反应

器运行初始时的平均 378.9 g/m3 迅速减少，反应

器运行至 100 d 时，Chl-a 浓度为平均 18.2 g/m3；

污泥混合液相中的 Chl-a 浓度从初始时的平均    

3 187.8 g/m3 迅速减少，反应器运行至 25 d 后稳定

在 1 908.7±55.6 g/m3。研究表明细菌分泌的 EPS 可

使藻类与污泥黏附结合，逐渐形成稳定的菌藻共生

系统，从而减少反应器出水中的悬浮固体浓度。 

2.3  微生物群落结构变化 

R1 反应器的核心组成主要是活性污泥中的细

菌和藻类，R2 反应器的核心组成主要是活性污泥

中的细菌。污水处理过程中，微生物的群落结构

决定了反应器的功能和污水处理效果。反应器运

行结束时，即第 100 天，分别对 R1 和 R2 反应器

内的污泥混合液取样，分析其微生物群落结构特

征，结果见图 5A。根据图 5A 中 DGGE 图谱的条 

 
 
图 4  R1 的出水和污泥中 Chl-a 浓度变化 
Figure 4  Changes of Chl-a concentration in the effluent 
and sludge of R1  

 

带分布模式发现，R1 的菌群结构与 R2 明显不

同，这可能是由于 R1 反应器中藻类作用的结果。 

R1 的群落结构主要由条带 1、3、5−6、

8−13、15、18、22−23、27、29、30 所代表的菌

群 构 成 ， R2 的 群 落 结 构 主 要 由 条 带 1、 2、

4−17、19−30 所代表的菌群构成，R2 菌群的多

样性较 R1 高。研究表明藻类生长可重塑微生物

菌群的多样性，改变反应器本身的菌群结构[20]。

微生物群落结构随其周围生态环境的变化而演

替，环境不同，微生物群落结构也不相同，不

同种群有其自身所适应的生态位，因此 R1 的

菌群结构与 R2 存在明显差异。进一步对 DGGE

图谱中的主要条带进行测序分析(表 4)，在细菌

分类的纲水平上，R1 的主要菌群为：放线菌纲

(Actinobacteria)、α-变形菌纲(Alphaproteobacteria)

和 γ-变 形 菌 纲 (Gammaproteobacteria)， R2 的

主 要 菌 群 为 放 线 菌 纲 (Actinobacteria)、 α-变

形 菌 纲 (A l p h a p ro t e o b a c t e r i a ) 、β - 变 形 菌 纲

(Betaproteobacteria)、γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria)

和拟杆菌纲(Bacteroidetes)。因此，在细菌分类的

纲水平上，R1 反应器中的菌群丰度较 R2 低。研

究表明拟杆菌纲(Bacteroidetes)是厌氧菌[21]，由于

其特殊的代谢功能，因而可以忍受生物反应器中 
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图 5  R1 和 R2 的细菌和绿藻群落结构 
Figure 5  The bacteria and green algae community structure of R1 and R2 
注：A：R1 和 R2 菌群结构；B：R1 和 R2 绿藻生物群落结构 

Note: A: Microbial community structure of R1 and R2; B: Algal community structure of R1 and R2 
 

的异常条件 [22]。 R2 反应器中检测到拟杆菌纲

(Bacteroidetes)说明其反应器内部氧传质不均匀，

存在厌氧区。拟杆菌纲 (Bacteroidetes)作为功能

菌，可分泌水解酶降解有机物[23]，从而进一步促

进 R2 反应器厌氧条件下水解大分子有机物，提高

COD 去除效率。R1 反应器废水处理过程中，藻类

的添加进一步提高了 R1 反应器的 DO 浓度，使 R1

的 DO 浓度较 R2 提高了 0.9 倍，而没有检测到厌

氧拟杆菌纲(Bacteroidetes)的存在也进一步表明 R1

反应器内氧传质均匀。  

放线菌纲(Actinobacteria)具有絮凝作用 [24]，

对 R1 反应器形成菌藻共生体系起到积极的促

进 作 用 。 研 究 发 现 ， R1 中 存 在 放 线 菌 纲

(Actinobacteria)， 包 括 红 球 菌 (Rhodococcus)、

微杆菌(Microbacterium)和链霉菌属(Streptomyces)

的 6 个 不 同 菌 属 ， 而 R2 中 存 在 放 线 菌 纲

(Actinobacteria)，包括红球菌(Rhodococcus)、微

杆菌(Microbacterium)和链霉菌属(Streptomyces)的

9 个不同菌属。R1 反应器中，由于藻的添加，菌

藻 共 生 体 系 的 形 成 ， 有 效 减 少 了 放 线 菌 纲

(Actinobacteria)的多样性。研究表明活性污泥系

统中，放线菌纲(Actinobacteria)主要参与生物除

磷，导致污泥膨胀和起泡问题[25]。R1 反应器中放

线菌纲(Actinobacteria)多样性的降低可进一步减

少污泥膨胀和起泡问题的出现。  

α-变形菌纲(Alphaproteobacteria)对有机碳的

去除起着重要的积极作用[26]。R1 反应器中 α-变形

菌 纲 ( A l p h a p ro t e o b a c t e r i a ) 包 括 ： 苯 基 杆 菌

(Phenylobacterium)和阿菲波菌(Afipia)的 5 个不同菌

属，R2 反应器中 α-变形菌纲(Alphaproteobacteria)

包括：苯基杆菌(Phenylobacterium)、螯台球菌

(Chelatococcus)和双头菌(Labrys)的 6 个不同菌

属。实验结果表明，藻类的添加减少了 R1 反应器

的 α-变形菌纲(Alphaproteobacteria)的多样性。α-变 
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表 4  16S rRNA 基因序列比对结果 
Table 4  Results of the 16S rRNA gene sequences alignment 

Band Description GenBank 
accession No. 

The most similar 
GenBank No. 

Similarity 
(%) 

Class 

1 Rhodococcus koreensis MW559123 LN867191 100 Actinobacteria 

2 Microbacterium  MW559124 MT533961 95.00 Actinobacteria 

3 Microbacterium foliorum MW559125 MF664177 100 Actinobacteria 

4 Pseudomonas sp. MW559126 MT556436 98.54 Gammaproteobacteria 

5 Streptomyces sp. MW559127 KY214222 98.33 Actinobacteria 

6 Microbacterium sp. MW559128 MT397182 98.88 Actinobacteria 

7 Pseudomonas stutzeri MW559129 MN698979  100 Gammaproteobacteria 

8 Microbacterium phyllosphaerae MW559130 MT533897 99.44 Actinobacteria 

9 Pseudomonas fluorescens MW559131 LC217386 99.03 Gammaproteobacteria 

10 Phenylobacterium  MW559132 MN813835 99.43 Alphaproteobacteria 

11 Phenylobacterium aquaticum MW559133 MH321064 99.43 Alphaproteobacteria 

12 Pseudomonas cedrina MW559134 MN173422 100 Gammaproteobacteria 

13 Uncultured Microbacterium sp. MW559135 LC053129 98.84 Actinobacteria 

14 Methylophilus sp. MW559136 MH447392  98.54 Betaproteobacteria 

15 Phenylobacterium sp. MW559137 LC378769  99.43 Alphaproteobacteria 

16 Uncultured Flavobacterium sp. MW559138 KC886746 96.41 Bacteroidetes 

17 Afipia sp. HS25-MRL MW559139 KX128939  98.28 Alphaproteobacteria 

18 Delftia sp. MW559140 MT197047 100 Betaproteobacteria 

19 Labrys sp. MW559141 MT337403 98.86 Alphaproteobacteria 

20 Chelatococcus composti MW559142 MN596015 98.29 Alphaproteobacteria 

21 Phenylobacterium sp. MW559143 KX711548  100 Alphaproteobacteria 

22 Enterobacter asburiae MW559144 KY660468  99.03 Gammaproteobacteria 

23 Microbacterium foliorum MW559145 MF664177  100 Actinobacteria 

24 Microbacterium oxydans MW559146 MK942422  98.89 Actinobacteria 

25 Microbacterium maritypicum MW559147 MT409539 99.44 Actinobacteria 

26 Rhodococcus sp. MW559148 MH688784  98.89 Actinobacteria 

27 Microbacterium sp. MW559149 MT397197 98.89 Actinobacteria 

28 Rhodococcus sp. TJ-13 MW559150 EU049202 99.45 Actinobacteria 

29 Rhodococcus sp. MW559151 MT588482 98.88 Actinobacteria 

30 Microbacterium paludicola MW559152 KP125969 98.89 Actinobacteria 

 
形 菌 纲 (Alphaproteobacteria) 可 进 行 多 种 代 谢 反

应，如光合作用、固氮、氨氧化和甲基营养化[27]。

α- 变 形 菌 纲 (Alphaproteobacteria) 的 苯 基 杆 菌 属

(Phenylobacterium)对复杂有机物质的降解起到积

极有效的作用[28]。结果表明，R1 和 R2 反应器中

的 α-变形菌纲(Alphaproteobacteria)主要为苯基杆

菌属(Phenylobacterium)，对养猪废水中复杂有机

物的有效降解起到重要作用。  

β-变形菌纲(Betaproteobacteria)是废水生物处

理过程中数量最多的原核生物[29]，其中的菌群主

要涉及 NH4
+-N 的转化。R1 和 R2 反应器中分别检

测到 β-变形菌纲(Betaproteobacteria)的戴尔福特菌

属(Delftia)和嗜甲基菌属(Methylophilus)。反应器

中 β-变形菌纲(Betaproteobacteria)相关菌群的存在

可促进养猪废水中 NH4
+-N 的去除。  

γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria)可分泌

EPS[30]，有利于污泥絮体的形成从而促进反应器污

泥的沉降性，提高出水水质。研究结果表明，R1 反 
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表 5  18S rRNA 基因序列比对结果 
Table 5  Results of the 18S rRNA gene sequences alignment  

Band Description GenBank accession No. GenBank No. Similarity (%) Phylum 

1 Desmodesmus armatus MW570772 MN879270 100 Chlorophyta 

2 Desmodesmus armatus MW570773 MN817678 99.28 Chlorophyta 

3 Desmodesmus communis MW570774 KY448333 99.03 Chlorophyta 

4 Acutodesmus deserticola MW570775 KX495014 99.32 Chlorophyta 

5 Desmodesmus sp.  MW570776 LC505545 98.56 Chlorophyta 

 
应器中检测到 γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria)的

假单胞菌(Pseudomonas)和肠杆菌属(Enterobacter)

的 3 个菌属种群，而 R2 反应器中存在 γ-变形菌纲

(Gammaproteobacteria)的假单胞菌 (Pseudomonas)

和肠杆菌属(Enterobacter)的 5 个菌属，表明 R1 反

应器中藻类的添加减少了菌群的多样性。  

本文进一步检测了 R1 和 R2 反应器中藻类微生

物的群落结构(图 5B，表 5)。结果表明 R1 反应器

中存在比较丰富的藻类微生物，而 R2 反应器中没

有检测到藻类微生物。R1 反应器的藻类微生物主要

为 链 带 藻 属 (Desmodesmus) 和 尖 带 藻 属

(Acutodesmus)，都属于绿藻门(Chlorophyta)。 

研究发现链带藻属(Desmodesmus)对磷和金属

离子具有较强的吸附能力，其中磷的去除率达到

94%−100%[31]。尖带藻属(Acutodesmus)不仅可快

速脱氮除磷，而且对光强度、CO2、温度和 pH 等

条 件 具 有 较 强 的 耐 受 能 力 ， 尤 其 是 其 在 pH 

5.0−10.0 范围内仍显示良好的生长状况[32]。养猪

废水处理过程中，曝气可导致反应器内的 pH 从

7.2 升高至 7.8 适于尖带藻属(Acutodesmus)生长。  

3  结论 

(1) R1 反应器形成的菌藻共生体系可有效地

去除养猪废水中的 COD、NH4
+-N、TN 和 TP。与

对照 R2 反应器相比，R1 的 COD 去除率提高了

5.1%；NH4
+-N 除率提高了 20.3%；TN 较 R2 提高

了 19.4%；TP 较 R2 提高了 23.9%。 

(2) 与 R2 相比，R1 的平均 EPS 含量提高

3.7%，SMP 平均增加了 38.5%。同时，R1 的污泥

粒径较 R2 增加了 14.8%，污泥的 SVI 值较 R2 降低

了 11.7%，污泥的 SOUR 较 R2 提高了 64.8%，且

稳定的菌藻共生系统的形成，进一步减少反应器出

水中的悬浮固体浓度，表明藻类的添加对 R1 污泥

特性的改良。  

(3) R1 反应器形成的菌藻共生体系可进一

步 优 化 微 生 物 群 落 结 构 ， 其 中 放 线 菌 纲

(Actinobacteria)、α-变形菌纲(Alphaproteobacteria)

和 γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria)为 R1 反应器

的主要菌群，对养猪废水处理起到重要作用。 

(4) R1 反 应 器 的 藻 类 群 落 主 要 为 绿 藻 门

(Chlorophyta)，包括：链带藻属(Desmodesmus)和

尖带藻属(Acutodesmus)，对养猪废水的脱氮除磷

起到重要作用。 
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