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污水处理系统中硝化菌的菌群结构和动态变化 
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摘要：研究分析了 4种不同工艺类型的城市污水处理厂中氨氧化细菌(AOB)和亚硝酸盐氧化细菌(NOB)的丰度及菌群结构.实时定量 PCR

结果表明 4种工艺中 AOB菌群的丰度范围为 8.56×106~4.46×107cells/gMLSS;NOB菌群的丰度为 3.37×108~1.53×109cells/gMLSS.每个工艺

中 Nitrospira都是优势NOB,占NOB菌群的 88% 以上. A2O工艺冬季AOB和 Nitrospira丰度比夏季均有所降低,这是导致冬季生物脱氮效

果变差的主要原因.基于 amoA基因的系统发育分析结果显示所有的序列属于 Nitrosomonas,其中 Nitrosomonas oligotropha cluster 占克隆

文库的 60.1%,是 AOB 种群中的优势菌属,Nitrosomonas-like cluster 和 Nitrosomonas europaea cluster 次之,分别占克隆文库的 29.6%和

9.1%.N. europaea cluster只在 A2O工艺中出现,且在 A2O工艺夏季污泥样品克隆文库中达到 44.7%.低 DO运行使 N. europaea cluster成为

优势 AOB 是 A2O 工艺夏季出现较高亚硝酸盐积累率的主要原因.研究结果证实了城市污水处理厂中优势 AOB 和 NOB 分别为

Nitrosomonas和 Nitrospira,硝化菌群占总菌群的 1%~7%,其丰度、相对含量和菌群结构是影响硝化效果的主要因素. 
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Abstract：Community structures and population dynamics of nitrifying bacteria determine biological nitrogen removal 

from municipal wastewater. The population structures and dynamics of ammonia-oxidizing bacteria (AOB) and 

nitrite-oxidizing bacteria (NOB) in four full-scale wastewater treatment plants (WWTPs) were investigated in this study. 

Quantitative real-time PCR results showed that the abundance of AOB was in a range of 8.56×106~4.46×107cells/gMLSS, 

while NOB was varying in 3.37×108~1.53×109cells/gMLSS. In each process Nitrospira was the dominant species of NOB. 

Nitrospira abundance was obviously higher than Nitrobacter, accounting for 88% of total NOB. In the A2O process the 

abundances of AOB and Nitrospira in winter were less than those in summer, leading to decline of biological nitrogen 

removal. The phylogenetic analysis of AOB amoA genes indicated that all the sequences were affiliated with genera 

Nitrosomonas, among which Nitrosomonas oligotropha cluster was the dominant species, accounting for 60% of the clone 

libraries. The pre-dominant AOB were Nitrosomonas-like cluster and Nitrosomonas europaea cluster, accounting for 

29.6% and 9.1% of the clone libraries, respectively. N. europaea cluster was only found in A2O process, and reached 

44.7% of total AOB in summer sample, which was a main reason causing high nitrite accumulation during summer 

operation of A2O process. The outcomes verified that the dominant AOB and NOB in WWTPs was Nitrosomonas and 

Nitrospira, respectively. Nitrifying bacteria accounted for 1%~7% of total bacteria. The abundances, relative distributions 

and community structures of nitrifying bacteria significantly influence the performance of biological nitrogen removal. 
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生物脱氮已广泛应用于城市污水处理厂,硝

化作用是生物脱氮的首要环节,其功能微生物包

括将 NH4
+
-N 氧化为 NO2

-

-N 的氨氧化细菌

(AOB)和将 NO2
-

-N 氧化为 NO3
-

-N 的亚硝酸盐

氧化细菌(NOB)
[1]

.AOB 菌群主要属于变形菌纲

的β-Proteobacteria和γ-Proteobacteria两个亚纲
[2]

,

其中β亚纲分为亚硝化单胞菌群(Nitrosomonas)

和亚硝化螺菌群(Nitrosospira).NOB 主要有硝化

杆菌属(Nitrobacter)、硝化螺菌属(Nitrospira)、

硝 化 刺 菌 属 (Nitrospina) 及 硝 化 球 菌 属

(Nitrococus)
[3]

.硝化菌群的丰度和菌群结构直接

影响污水处理厂的硝化效果. 

近年来,不依赖于纯培养的分子生物学分析

方法成为研究污水处理系统硝化菌群的主要技

术
[4-6]

.已有研究证实绝大多数的生物反应器里

Nitrosomonas 是 AOB 中 的 优 势 菌 属 , 而 

Nitrosospira 只出现在个别反应器里
[2,7-8]

.对于

NOB菌群,以前一直认为Nitrobacter是污水生物

处理系统中亚硝酸盐氧化的主导者
[9]

.也有研究

者认为自然环境中的 NOB 以 Nitrobacter 和

Nitrospira 类型为主,其中 Nitrobacter 是土壤中

NOB 的主导类型,而 Nitrospira 在污水生物处理

系统中分布较为广泛
[10]

.后来的一些研究表明

Nitrospira和 Nitrobacter均存在于城市污水处理

厂
[11]

,但是发现 Nitrospira 在污水生物处理系统

中更为常见且数量高于 Nitrobacter
[12]

.由此可见,

城市污水处理系统中 NOB 的优势菌群因工艺

类型和运行参数的不同而具有各自的特征.很多

实际污水处理系统中的硝化细菌对环境因素以

及工艺参数非常敏感,例如温度、DO、水力停留

时间(HRT)以及抑制剂等因素均可以影响硝化

细菌的组成
[13-15]

.以往对硝化菌群的定量分析主

要集中 AOB菌群的研究上
[16]

,关于 NOB的定量

分析 ,尤其是 NOB 的两个亚属 Nitrospira 和

Nitrobacter 的定量研究非常有限.本研究通过对

不同工艺的城市污水处理厂中 AOB、NOB的定

量分析,考察工艺类型及运行条件对 AOB 和

NOB(Nitrospira和 Nitrobacter)丰度的影响. 

基于 16S rRNA和 amoA基因的现代分子生

物学方法为复杂环境中 AOB的多样性以及菌群

结构分析提供了有力的手段
[17-19]

.氨单加氧酶

(Ammonia monooxygenase, AMO)是氨氧化菌所

特有的一种胞内酶,由 amoA、amoB 和 amoC 3

个亚基组成,其中 amoA 的基因产物含有该酶的

活性位点.很多学者对不同 AOB菌株的 amoA基

因和 16S rRNA基因进行测序和系统发育树分析

后,发现大部分 AOB 在分别基于 amoA 基因和

16S rRNA基因的系统发育树上的分类有着高度

的相似性
[19-21]

,但 amoA 基因类引物的扩增特异

性更强,对 AOB 菌群遗传差异的分辨能力更

高 

[18,22]
.本研究基于 amoA 基因建立系统发育树,

能够将 AOB菌群进行更为细致精确的分类. 

本研究选择具有代表性的大型市政污水处

理厂,分析不同工艺的城市污水处理厂活性污泥

中 AOB和 NOB菌群结构和代谢活性的差异,揭

示污水处理厂 AOB 和 NOB 菌群结构、丰度与

工艺运行的相关性. 

1  材料与方法 

1.1  城市污水处理厂的活性污泥样品 

表 1  4个污水处理系统的进出水水质指标及运行参数 

Table 1  Influent and effluent characteristics and operation parameters of four WWTPs 

流量 进水(mg/L) 出水(mg/L) 
污水系统 工艺 

(10
5
m

3
/d) COD NH4

+
 COD NH4

+
NO3

-

NO2

-

MLSS(mg/L) SRT(d) HRT(h) DO(mg/L) 

A 倒置 A
2
O 39.7 457.3 41.2 35.3 0.72 25 0.03 5000±350 13 9.5 4±0.5 

B AO 27.5 457.3 41.2 35.3 3 25 0.03 4000±400 15 16.5 5±0.8 

C 氧化沟 20 480 45 33.6 3.5 6.5 0.02 3500±370 10 6.6 2.7±0.3 

D-S A
2
O 60 600 50 25 1.7 7 2.2 3000±240 14 10.7 1.8±0.3 

 

实验所用的 5 个污泥样品均取自二沉池回 流污泥,命名为: A、B、C、D-S(夏季样品)、
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D-W(冬季样品).A、B、C、D-S 取样时间为夏

季 7月,D-W为冬季 2月份.A和B取自同一水厂

不同工艺:A 是倒置 A
2
O 工艺,缺氧段位于前端,

优先考虑脱氮效果,即:缺氧-厌氧-好氧方式运

行;B 是 AO 工艺,采用缺氧-好氧技术;C 取自卡

鲁赛尔氧化沟工艺;D-S 和 D-W 取自同一工艺

的夏季和冬季,工艺为传统的 A
2
O 工艺,即厌氧-

缺氧-好氧.各个工艺进出水水质指标及运行参

数见表 1. 

1.2  DNA提取、PCR、克隆测序 

用 1×PBS 清洗污泥样品 3 次,14000×g 离心

2min(离心机:MIKRO 22 R,德国 Hettich),去除上

清液,置于-20℃保存.采用试剂盒(Fast DNA Spin 

kit for soil, MP, USA)对DNA进行提取,提取后的

DNA 通过 Nanodrop Spectrophotometer ND- 

1000 (Thermo Fisher Scientific, USA)测量核酸浓

度及纯度. 

PCR 反应采用试剂盒 (Promega GoTaq 

Green Master Mix, USA),反应体系为 25µL: 

12.5µL GoTaq Green Master Mix,1µL (10mmol/L)

正向引物 ,1µL (10mmol/L)反向引物 ,0.5~2µL 

DNA 模板,一定量的 ddH2O.PCR 程序见表 2. 

表 2  PCR扩增程序及特异性引物 

Table 2  Specific primers and PCR programs 

菌群及目的基因 引物 序列 扩增长度(bp) PCR程序 参考文献 

amoA-1F GGGGTTTCTACTGGTGGT 
AOB amoA gene 

amoA-2R CCCCTCKGSAAAGCCTTCTTC
491 

95℃,15min;45cycles 

(95℃,1min;54℃,1min;72℃,1min) 

[18] 

 

Nb1000F TGCGACCGGTCATGG 
Nitrobacter 16S rDNA 

1387R GGGCGGWGTGTACAAGGC
394 

95℃,10min;35cycles 

(95℃,1min;62℃,2min;72℃,2min) 

 

[16] 

NSR1113F CCTGCTTTCAGTTGCTACCG
Nitrospira 16S rDNA 

1264R GTTTGCAGCGCTTTGTACCG
165 

95℃,10min;35cycles 

(95℃,1min;60℃,1min;72℃,2min) 

 

[16] 

1055F ATGGCTGTCGTCAGCT 
Bacterial 16S rDNA 

1392R ACGGGCGGTGTGTAC
323 

95℃,10min;45cycles 

(95℃,30s;50℃,1min;72℃,20s) 

 

[23] 

 

amoA 的 PCR 产物经琼脂糖凝胶电泳

(Agarose MS-6,TaKaRa,Japan)检测,为单一的目

的条带,切胶,用纯化试剂盒(Agarose Gel DNA 

Purification Kit Ver. 2.0TaKaRa, Japan )进行纯化.

纯化后的 DNA 用试剂盒(Zero Background TA 

Topoisomerase Cloning Kit, Clonesmarter, USA)

进行连接转化 ,连接体系为 10µL,包括 1µL 

pCloneEZ-TOPO 载体 ,1µL 10×Enhancer, 0.5~ 

8µLDNA,一定量的用 ddH2O.连接反应完成后将

产物加入到感受态细胞 DH5a(中美泰和,国产)中

进行转化.每个样品随机挑出 50个 amoA基因的

阳性克隆子进行测序,构建克隆文库. 

1.3  克隆文库建立和系统发育分析 

构建文库的序列通过Mothur 软件按照 97%

相似度进行 OTU 划分,将每个 OTU的代表序列

与 NCBI数据库中利用 BLAST 下载的相似性最

高最具代表性的菌株序列一起进行比对.采用 

MEGA5.0 利用邻接法(Neighbor joining method)

进行系统发育分析,通过自举分析方法(Bootstrap)

检验系统发育树各分支置信度,重复 1000 次. 

1.4  实时定量 PCR (QPCR) 

采用特异性引物对 AOB amoA功能基因,隶

属于 NOB菌群的 Nitrospira和 Nitrobacter以及

全菌的 16S rRNA 进行 QPCR 扩增 .反应在

Mx3005P 实 时 定 量 PCR 扩 增 仪 (Agilent 

Technologies, American)上进行 , 采用试剂盒

( SYBR Premix Ex Taq kit, TaKaRa, Japan)进行

反应,体系为 25µL包括 12.5µL的 SYBR 缓冲液,

正反向引物各 1µL (10mmol/L), 0.5µL ROX, 

DNA 模板 2µL,一定量的 ddH2O.采用试剂盒

(MiniBEST Plasmid Purification Kit Ver.4.0, 

TaKaRa, Japan)回收质粒. 

标准曲线的建立 :用 NanoDrop ND-1000 

(Thermo, American)分光光度计测定回收质粒的

浓度(MiniBEST Plasmid Purification Kit Ver.4.0, 

TaKaRa, Japan).将纯化后的质粒以 10 倍的浓度
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梯度稀释用作QPCR 标准品.反应在Mx3005P实

时定量 PCR 扩增仪 (Agilent Technologies, 

American)上进行,采用试剂盒(SYBR Premix Ex 

Taq kit, TaKaRa, Japan)进行反应,体系为 25µL. 

1.5  登录号 

本研究所测得的 AOB序列上传至 GenBank 

数据库 ,AOB 的序列登录号为 :KR018127- 

KR018368. 

2  结果与讨论 

2.1  AOB与 NOB的实时荧光定量 PCR分析 

AOB、NOB (Nitrobacter和 Nitrospira) 和

总菌的实时荧光定量 PCR的标准曲线的效率都

在 90%~110%之间,相关系数均大于 0.998,特异

性和扩增效率都符合精确定量的要求.标准品

分别如下 :AOB 为 8.55×10
1
~8.55×10

8
拷贝 , 

Nitrobacter为 1.05×10
2
~1.05×10

9
拷贝, Nitrospira

为 1.31×10
2
~1.31×10

9
拷贝 ,总菌为 4.98×10

1
~ 

4.98×10
8
拷贝. 

表 3 为 AOB 和 NOB 绝对定量和相对定量

的结果.5 个污泥样品中总菌丰度在一个数量级

上 ,定量范围为 1.10×10
10

(B)~9.27×10
10

(D-S) 

cells/gMLSS.硝化菌群在总菌中的百分含量大约

为 1%-7%.AOB 种群数量 AO 工艺(B)最低,为

8.56×10
6
cells/gMLSS,其它 4 个污泥样品在

1.20×10
7
~4.46×10

7
cells/gMLSS之间.倒置A

2
O工

艺 (A样品)AOB占总菌比例最高为 0.3%,其他 3

个工艺在 0.02%~0.08%之间.结合表 1 的进出水

水质指标可以看出倒置 A
2
O 工艺的出水氨氮浓

度最低(0.72mg/L),硝化效果最好.因此,AOB 在

总菌中的相对含量决定了水厂的硝化效果 . 

Nitrospira 在 D-S 中丰度最高 ,达到了 1.53× 

10
9
cells/gMLSS,占总菌比例为1.64%,在其他3个

工艺中数量级均为 10
8
cells/gMLSS,占总菌比例

为 1.36%~6.12%之间 .Nitrobacter 除了在样品

D-S 中丰度为零外 ,其余在 1.69×10
7
~6.78× 

10
7
cells/gMLSS 之间 ,占总菌比例为 0.15%~ 

0.39%之间.D-W中的总菌、AOB、Nitrospira丰

度较 D-S均有所降低,但 Nitrobacter 却由 0增加

到 1.45×10
7
cells/gMLSS.冬季样品(D-W)中硝化

菌群丰度和百分含量的降低可能是很多城市污

水处理厂冬季脱氮效果变差的主要原因. 

表 3  总菌、AOB和 NOB的实时定量结果 

Table 3  QPCR results of bacteria, AOB and NOB 

AOB Nitrospira Nitrobacter 
污泥 

样品 

16S总菌 

(cells/g VSS) 
细胞数 

(cells/g VSS) 

占总菌

比例(%)

细胞数 

(cells/g VSS) 

占总菌比例/占

NOB比例(%)

细胞数 

(cells/g VSS) 

占总菌比例/占

NOB比例(%) 

A 1.47×10
10±1.51×10

9
 4.46×10

7
±2.56× 10

6
 0.30 7.72×10

8±4.76×10
7

5.26 /93.06 5.75× 10
7±3.83×10

6
 0.39/6.94 

B 1.10×10
10±1.26×10

9
 8.56×10

6
±4.03× 10

5
 0.08 6.74×10

8±3.81×10
7

6.12 /97.55 1.69× 10
7±1.21×10

6
 0.15 /2.45 

C 3.93×10
10±4.17×10

9
 1.20×10

7
±1.08× 10

6
 0.03 5.35×10

8±2.67×10
7

1.36 /88.76 6.78× 10
7±4.02×10

6
 0.17 /11.24 

D-S 9.27×10
10±6.28×10

9
 1.48×10

7
±1.37× 10

6
 0.02 1.53×10

9±1.72×10
8

1.64 /100 0.00 0.00 /0.00 

D-W 4.57×10
10±5.02×10

9
 1.06×10

7
±5.97× 10

5
 0.02 3.23×10

8±1.32×10
7

0.71/95.7 1.45× 10
7±2.28×10

6
 0.03/4.3 

 

本研究 AOB amoA 基因定量分析的数量级

大致在 10
7
~10

8
cells/gMLSS 之间,与已有的多数

研究结果基本一致
[7,24-25]

,但略低于个别研

究 

[26-27]
.对 NOB 定量结果显示本研究中的城市

污水处理系统中 Nitrospira 是 NOB 菌群中的优

势菌属,丰度要比 Nitrobacter高出一个数量级.关

于 AOB 和 NOB 丰度,有的研究认为 AOB 和

NOB 在同一个数量级
[16]

,也有研究发现 AOB 丰

度比 NOB 低一个数量级
[28]

.从表 3 可以看出,本

研究的水厂中 AOB 种群丰度要比 NOB 

(Nitrobacter 和 Nitrospira)低一个数量级.除了样

品 D-S(A
2
O 工艺),其他工艺的 Nitrospira 和

Nitrobacter 均存在,且相差一个数量级,只有样品

D-S中 Nitrobacter含量为 0.结合表 1中 D-S出

水的 NO3
-

和 NO2
-

,计算出亚硝积累率为 24%,由

此推断采用 A
2
O工艺的 D水厂在夏季可能出现
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了短程硝化现象,并且在向短程硝化转化的过程

中,Nitrobacter 先于 Nitrospira 被淘汰.结合表 1

的运行参数发现 D-S 的溶解氧要明显低于其他

3 个工艺,低溶解氧可能是造成短程硝化的原因

之一.进入冬季,由于水温降低,短程硝化向全程

硝化转化,Nitrobacter又出现在 D-W 样品中. 

2.2  基于 OTU 的 AOB 系统发育分析 

5 个 amoA 基因克隆文库中共得到 242 条

amoA 序列,按照 97%的相似度划分为 21 个

OTUs.5 个污泥样品构建的 amoA 基因克隆文

库的 Good 覆盖率、Chao1 丰富度估计、OTU

值与估计的 Chao1 值之比、香农指数见表 4. 5

个污泥样品的 amoA 基因的 OTU 分布如图 1

所示. 

表 4  amoA 基因克隆文库的序列多样性及覆盖率 

Table 4  Sequences diversity and Good coverage of amoA gene clone libraries 

污泥样品 序列数 OTU 数 Good 覆盖率(%) Chao1 丰富度估计 OTU /Chao1 比值 香农指数 

A 47 4 92.98 4 1.00 1.00 

B 50 3 94 3 1.00 0.67 

C 49 3 93.88 4 0.75 0.20 

D-S 47 10 74.47 11.2 0.89 2.16 

D-W 49 6 87.76 7.5 0.8 1.08 
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图 1  5 个污泥样品中 AOB amoA 基因的 OTU 分布 

Fig.1  Relative distribution of OTUs based on amoA genes 

in 5samples 
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如表 4 所示 ,Good 覆盖率最低的是 D- 

S74.47%,但其 OTU 值与估计的 Chao1 值之比达

到 89%.OTU 值与估计的 Chao1 值之比最低的是

样品 C75%,其 Good 覆盖率达到了 93.88%.这两

组数据说明这 2 个 amoA克隆文库可以代表 2 个

污水处理厂 AOB 的群落组成.样品 A 和 B 的

Good 覆盖率均在 90%以上,OTU 值与估计的

Chao1 值之比均为 100%.与 D-S 比较,D-W 的

OTU 值与估计的 Chao1 值为 87.76%,明显高于

D-S(74.47%),数据可信度更高.高景峰等
[29]

对 10

个污水处理系统中的 AOB 菌群进行研究,Good

覆盖率在 65.4%~100%之间,说明本研究建立的

amoA 克隆文库可以代表每个污水处理厂中

AOB 群落组成.表 4 计算了 5 个 amoA 基因克隆

文库中的香农指数,根据表中结果发现 C 样品中

amoA 基因多样性要低于其他样品,香农指数只

有 0.2.另外 4 个样品的香农指数在 0.67~2.16 之

间,对比其他研究可说明本研究的 5 个样品的

AOB 群落多样性在正常范围之内
[24-25,29]

,其中

D-S 多样性最丰富.从图 1 和表 4 可以看出,样品

C 仅有 3 个 OTU,且有 2 个 OTU 各仅含有 1 条序

列,意味着样品 C 中的 AOB 多样性最不丰富.虽

然样品 A 和 B 所含 OTUs 数分别为 4 和 3,但从

图 1 可以看出,每个样品所含序列较均匀的分布

在各个 OTU,因此具有一定的生物多样性水平;

样品D-S含有 10个OTUs,多样性水平最高,与表

4 的香农指数分析一致. D-W 共有 6 个 OTU,其

中有 4 个 OTU 与 D-S 是重复覆盖的,说明虽然

污水处理系统温度发生了变化,OTU 分布会有一

定变化,但其优势 OTU 得以保留. 
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图 2  基于 amoA 基因的 AOB 系统发育树 

Fig.2  NJ phylogenetic tree of AOB group based on amoA genes 

利用 21 个 OTUs 中的代表序列建立的 NJ

系统发育树如图 2所示.从图 2可以看出有 11个

OTU 属于 N. oligotropha,有 6 个 OTU 属于 N. 

europaea cluster,有 2个OTU属于 Nitrosomonas- 

like cluster,有 2 个 OTU (仅包括 3条序列)属于

N. marina 和 N. aestuarii.其中 OTU1、OTU2、

OTU3 分别含有 58、47、28 条序列,是 AOB 菌

群 的 优 势 OTU, 属 于 N. oligotropha 和
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Nitrosomonas-like cluster. 

2.3  AOB的系统发育树分析 

5 个污泥样品中 AOB 种群分布以及相对含

量如图 3所示.基于 amoA基因的系统发育分析

结果(图 2)显示所有的序列属于 Nitrosomonas,没

有发现Nitrosospira cluster.AOB的分布从多到少

分 别 为 :N. oligotropha 、 Nitrosomonas-like 

cluster、 N. europaea cluster、 N.matina and 

N.aestuarii cluster.其中 Nitrosomonas oligotropha 

cluster和 Nitrosomonas-like cluster是 AOB种群

中的两大优势菌群,分别占克隆文库的 60.08%和

29.63%,与已有研究结果一致
[2,30]

.从图 3 可以看

出,除了样品 B中 N.oligotropha cluster仅为 2%,

其余4个样品都含有N.oligotropha cluster且含量

丰富.其中样品 C 所有的 AOB amoA 序列以及

样品 D-W中 97.96%的 AOB amoA序列都属于

N.oligotropha cluster. 其 他 2 个 样 品 中

N.oligotropha cluster 占克隆文库的比例在

40.43%~60.42%之间.Nitrosomonas-like cluster分

布在 3个样品中,并且在样品 B中所占比例达到

98%,在样品A和D-S中所占比例分别为 39.58%

和 8.51%,在样品 C 和 D-W 中未检测到 .N. 

europaea cluster 占克隆文库的 9.05%,只在采用

A
2
O 工艺的样品 D-S 和 D-W 中发现,这可能与

该A
2
O工艺进水氨氮浓度相对较高有关.而且 N. 

europaea cluster 在夏冬两季样品中的百分含量

发生明显的变化,D-S 中 N. europaea cluster 占

AOB 总量的 44.68%,是优势 AOB 菌属,但在

D-W样品中降到了 2.04%.在其他 3个工艺中并

未检测到N. europaea cluster.另外,在D-S样品中

发现了少量的 N.matina和 N.aestuarii cluster. 

比较样品 D-S和 D-W的 AOB群落结构,一

个明显的变化特征是进入冬季后,原本处于优势

的 N. europaea cluster明显减少,而 N. oligotropha 

cluster显著增多,达到AOB总量的98%.因此,冬季

水厂硝化效果变差的原因除了与硝化菌群丰度

降低有关,还可能与上述 AOB群落结构的变化有

关.如前所述,样品 D-S 所在的污水处理厂夏季出

现较高的亚硝酸盐积累率,这可能与夏季样品中

N. europaea cluster 的优势地位有关;冬季随着短

程现象的消失,N. europaea cluster含量减少.有研

究认为 N. europaea 有优先利用亚硝酸盐作为电

子受体的能力
[30-31]

,经过低 DO 驯化的短程硝化

活性污泥中以 N. europaea为主
[32]

.从表 1可以看

出,4种工艺中,D-S样品所在的 A
2
O工艺 DO值

最低 ,仅为 1.8mg/L,远低于其他 3 种工艺(3~ 

6mg/L).而且只有 A
2
O 工艺(D-S 和 D-W)中出现

了 N. europaea,并在样品 D-S克隆文库中所占比

例达到 44.69%.冬季短程硝化逐渐变为全程硝化,

隶属于 NOB的 Nitrobacter重新出现,同时系统内

N. europaea cluster大量消失,在样品 D-W中仅占

AOB 总量的 2%.由此可以推测低 DO 运行使 N. 

europaea成为优势 AOB可能是 D-S出现短程硝

化的原因. 
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图 3  5 个污泥样品中 AOB 种群分布以及种群相对含量 

Fig.3  Phylogenetic distribution and relative abundance of 

AOB groups in 5samples 

3  结论 

3.1  本研究的城市污水处理厂活性污泥样品中

优势 AOB 和 NOB 分别为 Nitrosomonas 和

Nitrospira.硝化菌群达到总菌群的 1%~7%,其丰

度,尤其是 AOB 在总菌中的相对含量决定了系

统的硝化效果.AOB 丰度比 NOB 丰度低一个数

量 级 .NOB 菌 群 中 的 Nitrospira 丰 度 比

Nitrobacter 丰度高一个数量级 ,是明显的优势

NOB. 

3.2  本研究的活性污泥样品中的 AOB 全部隶
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属于 Nitrosomonas,其中 N. oligotropha cluster是

AOB 中的优势菌属 , 占克隆文库的 60%. 

Nitrosomonas-like cluster 次之 ,占克隆文库的

30%. N. europaea cluster只出现在 A
2
O工艺中. 

3.3  A
2
O工艺冬季 AOB和 Nitrospira丰度的降

低是导致冬季生物脱氮效果变差的原因.A
2
O 工

艺夏季污泥样品中 N. europaea cluster 占该克隆

文库的 44.7%,是优势 AOB.低 DO 运行使 N. 

europaea cluster成为优势AOB是A
2
O工艺夏季

出现较高亚硝酸盐积累率的主要原因. 
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