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水质净化生物滤池工艺的微生物群落特征及运行效果
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摘要:为探讨水质净化生物滤池(生物强化滤池和生物活性炭滤池)工艺的微生物群落特征和运行效果，采用 Biolog 和 PCR-SSCP

(单链构象多态性)技术分析生物滤池中的微生物群落代谢功能与结构，测定生物滤池进出水 NH +
4 -N、NO －

2 -N、高锰酸盐指数、

UV254和 BDOC 等指标，考察其净水效果. 结果表明，原水经过生物滤池后，出水微生物群落代谢活性显著降低，说明生物滤池截

留了原水中的活性微生物 . 工艺运行 6 个月后，2 个生物强化滤池中微生物群落代谢特征相似，其碳源利用率分别为 73. 4%和
75. 5% . 2 个生物活性炭滤池中微生物群落代谢特征存在明显差异，颗粒活性炭生物滤池微生物群落碳源利用率 79. 6%高于柱

状活性炭生物滤池的 53. 8% (p < 0. 01) . PCR-SSCP 分析表明各生物滤池微生物群落呈多样性，优势菌群基本一致 . 研究还发

现，生物强化滤池中的填料对微生物群落结构和代谢功能的影响较小，2 种生物强化滤池净水能力无统计学差异( p > 0. 05);而

生物活性炭滤池的颗粒活性炭填料有利于微生物群落生长繁殖，微生物群落有较强的代谢活性，其滤池对 NH +
4 -N、高锰酸盐指

数、BDOC 的去除效果优于柱状活性炭生物滤池(p < 0. 05);这也提示生物滤池运行效果与滤池中微生物群落代谢能力有关 .
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Abstract:In order to explore characteristics of microbial community and operation efficiency in biofilter ( biologically-enhanced active
filter and biological activated carbon filter) process for drinking water purification，Biolog and polymerase chain reaction-single strand
conformation polymorphism ( PCR-SSCP ) techniques were applied to analyze the metabolic function and structure of microbial
community developing in biofilters. Water quality parameters，such as NH +

4 -N，NO －
2 -N，permanganate index，UV254 and BDOC etc，

were determined in inflow and outflow of biofilters for investigation of operation efficiency of the biofilters. The results show that
metabolic capacity of microbial community of the raw water is reduced after the biofilters，which reflect that metabolically active
microbial communities in the raw water can be intercepted by biofilters. After 6 months operation of biofilters，the metabolic profiles of
microbial communities are similar between two kinds of biologically-enhanced active filters，and utilization of carbon sources of
microbial communities in the two filters are 73. 4% and 75. 5%，respectively. The metabolic profiles of microbial communities in two
biological activated carbon filters showed significant difference. The carbon source utilization rate of microbial community in granule-
activated carbon filter is 79. 6%，which is obviously higher than 53. 8% of the rate in the columnar activated carbon filter ( p < 0. 01) .
The analysis results of PCR-SSCP indicate that microbial communities in each biofilter are variety，but the structure of dominant
microorganisms is similar among different biofilters. The results also show that the packing materials had little effect on the structure
and metabolic function of microbial community in biologically-enhanced active filters，and the difference between two biofilters for the
water purification efficiency was not significant( p > 0. 05) . However，in biological activated carbon filters，granule-activated carbon is
conducive to microbial growth and reproduction，and the microbial communities in the biofilter present high metabolic activities，and
the removal efficiency for NH +

4 -N，permanganate index and BDOC is better than the columnar activated carbon filter( p < 0. 05) . The
results also suggest that operation efficiency of biofilter is related to the metabolic capacity of microbial community in biofilter.
Key words: biofilter; Biolog; single strand conformation polymorphism; microbial community; community structure; metabolic
function; operation efficiency



4 期 向红等:水质净化生物滤池工艺的微生物群落特征及运行效果研究

近年来，许多地区饮用水水源受到不同程度的

污染，常规给水处理工艺对水中有机污染物、藻毒素
和重金属等去除率低，导致出水安全性下降 . 与此
同时，各种新型的净水工艺迅速发展，其中生物滤池

工艺因简单、高效、运行成本低等优点而倍受重
视
［1 ～ 3］. 研究显示，生物滤池工艺中的微生物群落
在降解有机污染物、维持工艺性能等方面起重要作
用
［4 ～ 6］. 目前有关生物滤池工艺饮水净化方面的研
究主要集中在工艺设计、运行参数和影响因素
上
［7 ～ 9］，而从工艺中微生物群落结构、功能特征着手
来探讨净水效果的研究相对缺乏 . 因此，对生物滤
池工艺中的微生物群落结构和功能的研究显得十分

必要 .
近年来，以碳源利用类型为基础的 Biolog

技术和以分子生物学为基础的 PCR-SSCP 技术得到
了快速发展，成为当前环境微生物群落特征研究的

有效手段
［10 ～ 15］. 本研究将 Biolog 与 PCR-SSCP 技术

相结合，对生物强化(砂滤池中添加活性炭来增加

滤池生物量)与生物活性炭滤池工艺中的微生物群

落结构与代谢功能进行分析，同时结合水质检测考

察工艺的运行效果 . 这将有助于揭示生物净
水机制，以期为提高饮用水生物处理能力提供科学

参考 .

1 材料与方法

1. 1 仪器与试剂
Biolog 分析采用美国 Biolog 公司生产的 Biolog 读

数仪和 Biolog Eco 微平板. DNA 提取试剂采用英国
Axygen 公司生产的 AxyPrep 细菌基因组 DNA 小量制
备试剂盒. PCR 扩增实验采用德国 Eppendorf 公司生
产的 Mastercycler 梯度 PCR 仪. 聚丙烯酰胺凝胶电泳
实验选用北京六一仪器厂出产的 ECP3000 型三恒电泳
仪. PCR反应试剂购自大连宝生物工程有限公司.
1. 2 净水装置与运行条件
本研究所取样品来源于某市自来水厂净水中试装

置，该装置运行 6 个月后净水效果达到稳定，流量为
1. 5 m3 / h，其工艺流程见图 1. 其中各生物滤池为内径
25 cm、高100 cm的圆柱形有机玻璃管，分别填充柱状活
性炭(生物活性炭滤池 1 号，BACF1 号)、颗粒活性炭
(生物活性炭滤池 2 号，BACF2 号)、柱状活性炭 +砂
(生物强化滤池 1号，BEAF1号)和颗粒活性炭 +砂(生
物强化滤池 2 号，BEAF2 号);各滤池设计与运行参数
如表 1. 在实验期间原水中溶解性有机碳(DOC)、
NH +

4 -N、NO
－
2 -N、浑浊度、pH 和温度分别在 1. 2 ～ 3. 8

mg /L、0. 02 ～ 1. 18 mg /L、0. 024 ～ 0. 200 mg /L、14. 0 ～
258. 0 NTU、7. 74 ～8. 06、4. 5 ～30℃之间.

图 1 净水装置示意

Fig. 1 Schematic diagram of drinking water treatment process

1. 3 样品采集与处理
在工艺运行过程中，无菌采集生物滤池中的填

料各 250 g，同时分别取工艺各段的水样 500 mL. 立
即送实验室分析 . 称取 25 g 填料加入到 225 mL 磷
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酸盐缓冲液中( pH = 7. 4)，270 r /min振荡 2 h;然后
静置 0. 5 h. 混悬液用磷酸盐缓冲液稀释至 420 nm

下的光密度 D 为 0. 06［16］. 水样同样用磷酸盐缓冲
液稀释至 0. 06 (D420 nm)，稀释液用于 Biolog 分析 .

表 1 各滤池设计与运行参数

Table 1 Designing and operating parameters of biofilters

项目 生物活性炭滤池 1 号 生物活性炭滤池 2 号 生物强化滤池 1 号 生物强化滤池 2 号

滤滤料种类 柱状活性炭 颗粒活性炭 石英砂 +柱状活性炭 石英砂 +颗粒活性炭
滤层厚度 /mm 1 000 1 000 350 + 650 350 + 650

空床接触时间 /min 15 15 15 15

气 /水反冲强度 / L·( s·m2 ) － 1 6 /15 6 /15 6 /15 6 /15

气 /水冲洗历时 /min 5 /12 5 /12 5 /12 5 /12

反冲周期 /次·周 － 1 2 2 2 2

称取各生物滤池填料 200 g，分别加入 50 mL 无
菌磷酸盐缓冲液，270 r /min振荡 2 h;然后静置 0. 5
h，取 25 mL 混悬液8 000 r /min离心 5 min，收集沉淀
物用于细菌基因组 DNA 的提取 .
1. 4 Biolog 分析
微生物群落代谢功能应用 Biolog Eco 微平板评

价，Biolog Eco 微平板共有 96 个小孔，含有 3 个对照
和 3 套 31 种不同碳源 . 样品中的微生物群落在代
谢过程中，使 Biolog Eco 微平板中的四唑染料变成
紫色，根据反应孔中颜色变化的吸光度值来指示微

生物对 31 种不同碳源的利用模式，从而评价微生物
群落的功能特征

［14］. 本研究中，取样品稀释液分别
接种于 Biolog Eco 微平板，每孔 125 μL. 将接种的
Biolog Eco 微平板在 25℃下培养，分别于 0、24、48、
72、96、120、144、168、192、216 和 240 h 在 590 nm 测
定吸光度值 .
微生物群落代谢强度采用平均颜色变化率

( average well color development，AWCD)来描述［17］，
计算表达式为:AWCD = Σ ( C － R) /31，式中，C 为
各反应孔的吸光度值，R 为对照孔的吸光度值 . 选
择 Shannon 多样性与均匀度指数［18］、Simpson 优势
指数和 Mclntosh 多样性与均匀度指数［19］评价生物
滤池微生物群落功能多样性 . 应用 SPSS13. 0 统计
软件对微生物代谢特征进行主成分分析( principal
component analysis，PCA)，及利用 NTSYS-pc2. 10e 软
件对各生物滤池的碳源代谢谱进行聚类分析 .
1. 5 单链构象多态性图谱分析
1. 5. 1 DNA 的提取

DNA 的提取按照 AxyPrep Bacterial Genomic
DNA Miniprep Kit 试剂盒说明进行 . 利用 RNA /DNA
测定仪测定 DNA 含量后，置于 － 20 ℃保存备用 .
1. 5. 2 引物选择及 PCR 扩增

PCR 扩增引物为 5′-CAGCAGCCGCGGTAATAC-

3′ ( COM1 ) 和 5′-CCGTCAATTCCTTTGAGTTT-3′

(COM2)
［20，21］，分别对应于 E. coli 16S rRNA 基因的

519 ～ 536 bp 和 907 ～ 926 bp. 其中，反向引物 COM2

的 5′端采用磷酸化标记，引物均由 Invitrogen 生物技
术有限公司合成并标记 .
实验采用 50 μL 的 PCR 反应体系，其组分包括

5 μL 10 × PCR 反应缓冲液、3 μL 浓度为 25 mmol /L
的镁离子溶液，4 μL 浓度为 2. 5 mmol /L的 dNTP 混
合物、2 μL 浓度为 10 μmol /L 的引物、0. 5 μL
(5 U /μL)的 TaqDNA 聚合酶以及 4 μL 模板液 . 反
应程序为:94℃ 变性 5 min 后，进行 30 个循环，即
95℃变性 30 s，55℃复性 30 s，72℃延伸 1 min. 循环
完毕后 72℃延伸 10 min［20］. 取 5 μL 扩增产物于
1. 5%的琼脂糖凝胶上电泳，并与 100 bp DNA 分子
量标准比较，确定分子的大小 .
1. 5. 3 PCR 产物的酶切处理
将 1 μL λ-核酸外切酶(10 U)、3 μL 10 × 缓冲

液及 25 μL PCR 产物混合，加双蒸水至 30 μL，37℃
保温 2 h. 处理完毕后，置于 72℃水浴中 10 min 以
灭活 λ 核酸外切酶 .
1. 5. 4 聚丙烯酰胺凝胶电泳分析
取 10 μL 上述酶切产物与等量上样缓冲液(体

积分数为 95% 的甲酰胺、10 mmol /L EDTA 和质量
分数为 0. 02%的溴酚蓝)混合，95℃变性 2 min，取
出后置于冰浴中 5 min［21］. 然后，将水相全部上样，
在质量分数为 8%非变性聚丙烯酰胺凝胶中进行电
泳 . 在温度 20℃、电压为 150 V 的条件下电泳 5
min，然后在电压为 65 V 的条件下电泳 8 h. 电泳结
束后，取下凝胶 . 银染［22］后，扫描凝胶并保存图像，
利用 BandScan 5. 0 软件对实验结果进行图像处理
和分析 .
1. 6 净水效果分析
在工艺运行过程中，通过测定各生物滤池进出
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水中 NH +
4 -N、NO －

2 -N、高锰酸盐指数、UV254和 BDOC

等指标，研究不同工艺的处理效果 .

RW 为原水，BACF1 号为生物活性炭滤池 1 号，BACF2 号为

生物活性炭滤池 2 号，EW-BACF1 号为生物活性炭滤池 1 号

出水，EW-BACF2 号为生物活性炭滤池 2 号出水，BEAF

1 号为生物强化滤池 1 号，BEAF2 号为生物强化滤池 2 号，

EW-BEAF1 号为生物强化滤池 1 号出水，EW-BEAF

2 号为生物强化滤池 2 号出水

图 2 生物滤池工艺中微生物群落 AWCD 变化

Fig. 2 AWCD variation of microbial community

in biofilter processes

2 结果与讨论

2. 1 碳源平均颜色变化率(AWCD)
AWCD 值反映微生物对不同碳源代谢的总体

情况，其变化速率指示微生物群落的代谢活性
［6］，

并可在一定程度上反映介质中微生物种群的数量和

结构特征
［17，23］. 生物滤池工艺中微生物群落代谢活

性分析显示(图 2)，AWCD 值在 24 h 内变化很小，
24 h 后升高较快，168 h 后趋于稳定 . 这说明微生物
群落代谢的 AWCD 值随时间变化曲线符合微生物
利用基质的规律，即存在较明显的适应期、对数期和
稳定期等阶段

［10，23，24］. 从生物滤池工艺进、出水
AWCD 曲线升高速率可知，原水(进水)中微生物群
落对碳源的利用程度和速率均高于出水，说明原水

经生物滤池工艺处理后，出水中微生物种群和数量

明显减少，也从另一角度反映原水中的活性微生物

被生物滤池截留 . 在同类型生物滤池 AWCD 曲线
的对比中，可见 BACF2 号的 AWCD 值高于 BACF1
号，并且变化速率快，说明 BACF2 号中的微生物群
落代谢活性比 BACF1 号强，即颗粒活性炭生物滤池
中微生物群落种群与数量相对较多 . 尽管生物强化
滤池 2 号比生物强化滤池 1 号的 AWCD 值大，然而
两者 AWCD 值随培养时间变化曲线十分类似;这表
明两生物强化滤池中微生物种群相似性高，AWCD

值的差异反映了两者间微生物数量上的不同 .

2. 2 碳源代谢能力的差异分析
研究各生物滤池中微生物群落对不同碳源利用

能力的差异，有助于更全面了解滤池微生物群落代

谢功能特征 . 由图 3( a)可以看出，BACF2 号中微生
物群落对 31 种碳源的利用率为 79. 6%，明显高于
BACF1 号中微生物群落的利用率 53. 8% ( p <
0. 01);而 BEAF1 号与 BEAF2 号中的微生物群落对
碳源的利用率分别是 73. 4%、75. 5%，两者间差异
无统计学意义( p > 0. 05) . 有文献报道生活污水砂
滤处理系统中的微生物群落对 31 种碳源的利用率
超过 80% ［25］，而本研究中，各生物滤池微生物群落
对碳源的利用率低于 80%，主要原因在于本水质净
化处理系统的供水水源水属于贫营养型，加之微生

物之间相互作用如竞争、捕食与抗生等作为微生物
群落的选择压力

［25］
致使滤池微生物群落多样性和

分解代谢能力相对较低 . 将不同生物滤池中微生物
群落对 Biolog 微平板中胺 /氨基化合物类、氨基酸
类、糖类、羧酸类、双亲化合物类、聚合物类碳源利用
率进行分析［图 3 ( b)］，BACF2 号中微生物群落对
胺 /氨基化合物类化合物的利用率较 BACF1 号中的
高( p < 0. 01 )，而对氨基酸类化合物的利用率较
BACF1 号中的低( p < 0. 05);2 个生物活性炭滤池中
微生物群落对糖类、羧酸类、双亲化合物类、聚合物
类化合物的利用率无统计学差异( p > 0. 05) . 在 2
个生物强化滤池的比较中，BEAF1 号中微生物群落
对胺 /氨基化合物类化合物的利用率比 BEAF2 号中
的高，而对糖类化合物的利用率比 BEAF2 号中的
低，2 个滤池中的微生物群落对氨基酸类、羧酸类、
双亲化合物类、聚合物类化合物的利用率一致( p >
0. 05)，该结果表明，各滤池中微生物群落对不同种
类碳源利用效率上存在差异，滤池间微生物群落具

有不同的代谢功能 .
进一步将生物滤池中微生物群落碳源代谢 96 h

时 Biolog 数据用主成分分析 ( principal component
analysis，PCA)，即采取降维的方法，用少数的相互无
关的综合指标反映原统计数据中所包含的大多数信

息
［11］. 在 31 种碳源中提取出 2 个主成分因子 PC1
和 PC2，分别占总变异的 52. 5% 和 27. 3%，第一主
成分(PC1)是变异的主要来源 . 从 31 种碳源在 2 个
主成分上的载荷值可知，D-纤维二糖(G1)、D-甘露
醇(D2 ) 、腐胺 ( H4 )、β-甲基-D-葡萄糖苷 ( A2 )、
N-乙酰-D 葡萄糖氨(E2)、L-精氨酸 ( A4 )、D-苹果
酸(H3)和吐温 80 (D1)在第一主成分( PC1)上有
较高载荷，说明 PC1 基本反映了这些指标的信息;
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图 3 不同生物滤池中微生物群落对碳源的利用情况

Fig. 3 Utilized rate of carbon sources in Biolog Ecoplate by microbial community of biofilters

α-D-乳糖(H1)、γ-羟丁酸(E3)和苯乙胺(G4)在第
二主成分(PC2)上有较高载荷，说明 PC2 基本反映
这些指标的信息 . 取 PC1 和 PC2 表征生物滤池微生
物的代谢特征(图 4)，从图 4 可以看出，BEAF1 号和
BEAF2 号的微生物群落碳代谢特征较为接近，均聚
在 PC1 轴正方向;BEAF1 号稍向 PC2 轴的正端漂
移，虽然漂移的幅度较小，但这种漂移体现出微生物

群落代谢指纹发生了较小的变化，说明 PC2 有一定
的区分作用 . BACF2 号的微生物群落对碳源的利用
落在 PC1 轴正方向，而 BACF1 号的微生物群落对碳
源的利用落在 PC1 轴负方向，两者间的微生物群落
代谢特征发生了明显变化，同时说明 PC1 可以区分
不同的活性炭填料对生物活性炭滤池中微生物群落

代谢特征的影响 .

图 4 各生物滤池中微生物群落碳源利用谱主成分分析

Fig. 4 Principal component analysis of utilized carbon sources

by microbial communities from biofilters

利用 NTSYS-pc2. 10e 软件对各生物滤池中微生
物群落碳源代谢特征进行聚类分析(见图 5)，发现
各滤池间微生物群落利用碳源的相似系数变化范围

为 0. 67 ～ 0. 90 之间，其中 BEAF1 号与 BEAF2 号相
似程度较高，两者间微生物群落种类差异小;BACF1
号与 BACF2 号相似性较低，说明两滤池中微生物群
落种类差异大 .
2. 3 微生物群落功能多样性分析

图 5 不同生物滤池中微生物群落利用碳源谱的聚类分析

Fig. 5 Cluster analyses of carbon source utilization profiles

for microbial communities from biofilters

微生物群落功能多样性是描述微生物群落特征

的一个重要指标，可反映生物滤池中微生态状况 .
不同的多样性指数可以从不同角度分析生物滤池微

生物群落功能多样性，如 Shannon 指数可以表征滤
池中微生物群落丰富度，Simpson 指数评估滤池中微
生物群落优势度，而 McIntosh 指数反映滤池中微生
物群落均匀度

［11］. 本实验中采用 96 h 的数据，通过
Shannon、Simpson 和 McIntosh 多样性指数模型计算
得到各生物滤池微生物群落底物利用多样性指数

(表 2) . BACF1 号中的微生物群落丰度、优势度和
均匀性指数均显著低于 BACF2 号 ( p < 0. 05 )，
这可能是由于BACF2 号中的填料颗粒活性炭性能
参数优于 BACF1 号中的填料柱状活性炭［22］，使
BACF2 号中微环境利于不同种属的微生物生长，导
致其微生物群落代谢功能多样性较高 . BEAF1 号与
BEAF2 号中微生物群落的 Shannon、Simpson 和
McIntosh 多样性指数的差异没有统计学意义，
说明生物强化滤池工艺中的填料对微生物群落功能

多样性无明显影响，与席劲瑛等研究结果相符，即生

物过滤塔长期运行时填料对微生物代谢的影响较

小
［6］.

2. 4 微生物群落结构的 SSCP 解析
SSCP 上的每个条带可以认为代表一种微生物，

它反映样品中数量上占优势的微生物类群
［26］. 由
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表 2 生物滤池中微生物群落功能多样性指数1)

Table 2 Functional diversity index of microbial communities in biofilters

生物滤池 Shannon 指数 Shannon 均匀度 Simpson 指数 McIntosh 指数 McIntosh 均匀度

BACF1 号 2. 41 ± 0. 13 a 0. 85 ± 0. 09 a 0. 89 ± 0. 07 a 1. 96 ± 0. 11 a 0. 88 ± 0. 09 a

BACF2 号 2. 88 ± 0. 04 b 0. 89 ± 0. 07 b 0. 94 ± 0. 02 b 3. 98 ± 0. 08 b 0. 95 ± 0. 01 b

BEAF1 号 3. 05 ± 0. 06 b 0. 96 ± 0. 04 b 0. 95 ± 0. 05 b 4. 52 ± 0. 13 b 0. 97 ± 0. 05 b

BEAF2 号 3. 04 ± 0. 15 b 0. 94 ± 0. 01 b 0. 95 ± 0. 10 b 4. 97 ± 0. 19 b 0. 98 ± 0. 03 b

1)表中数据为均值 ±标准差，n = 3，表中同一列中不同字母表示差异具有统计学意义( p < 0. 05)

图 6 可知，各生物滤池可分辨条带约十余条，且差
异较小(根据条带数量、位置与灰度)，这表明了各
生物滤池中微生物种群丰富，优势菌群组成十分

相似 . 这与王振宇等［27］的研究结果一致，他们认
为生物活性炭上微生物群落结构随着运行时间的

延长，其多样性和相似程度增加，生物系统具有良

好的稳定性 . Chabaud 等［25］认为，不论生物反应器
运行起始阶段中的微生物群落如何，随着运行时

间延长，反应器中微生物群落结构能达到一致性，

同时工艺运行条件对反应器中微生物群落结构无

明显影响 . 本研究各生物滤池运行过程中，初始定
植的微生物与原水中的微生物通过竞争、协同、互
惠共生等作用，逐渐形成相对稳定的微生物群落 .
各生物滤池 SSCP 图谱的高度相似性，从分子水平
反映了生物滤池运行 6 个月后微生物系统达到稳
定状态 . 有研究表明，生长在生物活性炭表面的微
生物是以长 1 ～ 3 μm 的杆菌为主［28］，它们是环境
水体和土壤中常见菌，如对环境中有毒害物质的

起降解作用的假单胞菌( Pseudomonas sp. )和芽胞
杆菌(Bacillus sp. )［15］. 笔者在这方面也曾作过一
些工作，生物滤池中主要为巨大芽胞杆菌、短小芽
胞杆菌、弗劳地枸橼酸杆菌、豚鼠气单胞菌、恶臭
假单胞菌等微生物

［22］.
2. 5 净水效果分析
各滤池对水中污染物的处理效果如表 3 所示，

与同类研究结果相符
［29］. 4 个生物滤池对 NH +

4 -N、

泳道 1 ～ 4 分别为 BEAF2 号、BEAF1 号、

BACF2 号和 BACF1 号的样品

图 6 各滤池中微生物群落 SSCP 图谱

Fig. 6 SSCP profiles of microbial community in biofilters

NO －
2 -N、高锰酸盐指数、UV254和 BDOC 这 5 种水质
污染指标的去除效果高于砂滤池，显示生物滤池的

性能明显优于砂滤池 . 各生物滤池对污染物NH +
4 -N

和 NO －
2 -N 的去除率 > 80%以上，具有良好的去除作

用，表明各生物滤池中存在大量硝化细菌 .
在运行参数相同的条件下，2 种生物强化滤池

的除污效能差异无统计学意义 ( p > 0. 05)，表现一

表 3 各滤池的运行效果1)

Table 3 Operation efficiency of biofilters

监测指标
砂滤

进水 /出水(去除率)
BEAF1 号

进水 /出水(去除率)
BEAF2 号

进水 /出水(去除率)
BACF1 号

进水 /出水(去除率)
BACF2 号

进水 /出水(去除率)

NH +
4 -N /mg·L －1 0. 25 /0. 19(24. 0% ) 0. 25 /0. 05(80. 0% ) 0. 250 /0. 037(85. 2% ) 0. 19 /0. 03(84. 2% ) 0. 19 /0. 02(89. 4% ) *

NO －
2 -N /mg·L －1 0. 022 /0. 022 (0) 0. 022 /0. 001(95. 4% ) 0. 022 /0. 001(95. 4% ) 0. 022 /0. 001(95. 4% ) 0. 022 /0. 001(95. 4% )

高锰酸盐指数 /mg·L －1 1. 60 /1. 25(21. 8% ) 1. 60 /1. 20(25. 0% ) 1. 60 /1. 18(26. 2% ) 1. 25 /0. 95(24. 0% ) 1. 25 /0. 86(31. 2% ) *

UV254 / cm
－1 0. 025 /0. 025 (0) 0. 025 /0. 022(12. 0% ) 0. 025 /0. 022(12. 0% ) 0. 025 /0. 021(16. 0% ) 0. 025 /0. 021(16. 0% )

BDOC /mg·L －1 0. 537 /0. 486(9. 5% ) 0. 537 /0. 170(68. 3% ) 0. 537 /0. 161(70. 0% ) 0. 486 /0. 156(67. 9% ) 0. 486 /0. 136(72. 0% ) *

1)表中数据均为 3 次测定的平均值，BEAF1 号与 BEAF2 号、BACF1 号与 BACF2 号比较，* 表示它们之间差异有统计学意义( p < 0. 05)

9911



环 境 科 学 32 卷

致的去除规律 . 2 个生物活性炭滤池有良好的除污
效果，它们对 NH +

4 -N、NO －
2 -N、高锰酸盐指数、UV254

和 BDOC 指标的去除率分别达到 84. 2%、95. 4%、
24. 0%、16. 0%和 67. 9%，其中两者对 NH +

4 -N、高锰
酸盐指数、BDOC 的去除率存在差异且有统计学意
义( p < 0. 05)，即 BACF2 号高于 BACF1 号，这表明
颗粒状炭生物滤池的净水效果要优于柱状炭生物滤

池 . 通过比较两类活性炭填料可知［22］，颗粒活性炭
的性能参数中糖蜜值、单宁酸值、碘值大于柱状活性
炭，反映颗粒活性炭空隙结构中大孔、中孔的比例
高，微孔结构发达

［30］，它们为微生物提供良好栖息

场所，有利于微生物群落生长繁殖 . 同时，颗粒活性
炭粒径小，均匀度高，过滤过程的水力剪切力小，滤

床上优势群落受到的外部影响小，滤池净水效果

显著 .
一些研究显示生物滤池净水能力取决于滤池中

微生物的生物活性
［31，32］. 由本研究中可知，相同条

件下，2 种生物强化滤池中的微生物群落功能多样
性和代谢能力无明显差异，2 个滤池的运行效果基
本一致;而在生物活性炭滤池中，BACF2 号中的微
生物群落功能多样性高，代谢能力强，对污染物的去

除率明显优于 BACF1 号;这也提示生物滤池的运行
效果与滤池中微生物群落代谢能力有关 . 尽管 4 个
生物滤池的 SSCP 图谱相似程度较高，但它们之间
仍存在着差异，这些差异是否导致群落功能多样性

和代谢能力的不同，进而表现在净水效果上，有待于

进一步研究 .

3 结论

(1) 从 AWCD 曲线特征来看，原水经过生物活
性炭或生物强化过滤工艺后，出水微生物群落代谢

活性明显降低，说明生物滤池截留了原水中的活性

微生物 . 2 个生物强化滤池中微生物群落的 AWCD
值随培养时间变化曲线十分类似，反映两者代谢活

性基本一致;而在 2 个生物活性炭滤池中，颗粒活性
炭滤池中微生物群落的代谢活性比柱状活性炭滤池

中的强 .
(2) 4 种生物滤池有丰富的微生物群落结构，

优势菌群组成相似 . 2 个生物强化滤池中微生物群
落碳代谢特征较为接近，而 2 种生物活性炭滤池中
微生物群落碳代谢特征存在明显的差异 . 在运行参
数相同的条件下，生物强化滤池中的填料对微生物

群落结构和代谢功能的影响较小，而生物活性炭滤

池中的颗粒活性炭填料有利于微生物群落生长繁

殖，其微生物群落功能多样性较高 .
(3)各生物滤池对 NH +

4 -N、NO －
2 -N、高锰酸盐指

数、UV254 和 BDOC 的去除率分别达到 80. 0%、
95. 4%、24. 0%、12. 0%和 67. 9% . 2 个生物强化滤
池的净水效果无统计学差异( p > 0. 05)，而颗粒活
性炭生物滤池对 NH +

4 -N、高锰酸盐指数、BDOC 的
去除率高于柱状活性炭生物滤池( p < 0. 05) . 不同
生物滤池微生物群落代谢能力与滤池运行效果的对

比分析提示，它们之间存在着一定的相关性 .
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