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摘 要: 通过调节进水 ρ( P) /ρ( C) 的不同水平( 2. 9 /100、1. 4 /100、0. 57 /100、0. 29 /100、1. 4 /100 和 2. 9 /100) ，考

察了 A/O－SBR系统强化生物除磷效果的动态变化; 同时利用 PCR－DGGE分子生物学技术，研究了聚磷菌和聚

糖菌种群的竞争与演变． 结果表明，当 ρ( P) /ρ( C) 逐渐降低时( 2. 9 /100→1. 4 /100→0. 57 /100→0. 29 /100 ) ，吸

收单位碳源的厌氧释磷量逐渐降低，而胞内糖原量逐渐升高． 相应的 DGGE 图谱显示，微生物类群在ρ( P) /

ρ( C) 降低过程由 11 OTUs升高到 14 OTUs，最后降至 7 OTUs; 结合生化指标判断，系统优势菌种呈现的是从聚磷

菌占优势、聚糖菌聚磷菌共存到聚糖菌占优势的动态变化． 随后，提高进水 ρ( P) /ρ( C) 值从 0. 29 /100 到 1. 4 /

100 再到 2. 9 /100，污泥吸收单位碳源的厌氧释磷量逐渐升高，而胞内糖原量逐渐降低． 这说明当聚糖菌占优势

以后，通过调节 ρ( P) /ρ( C) 可重新培养获得聚磷菌优势系统，但 DGGE图谱也显示，此时的聚磷菌优势种群较聚

糖菌系统的优势种群已有较大变化，且与先前聚磷菌系统的优势种群也不尽相同．
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以厌氧 /好氧为特征的强化生物除磷工艺( enhanced biological phosphorus removal，EBPR) 是一种经济
并具可持续特征的生物除磷技术，对于控制水体富营养问题具有较好功效［1］． 然而，有时 EBPR工艺不稳
定，在污水厂 EBPR实际运行过程中，生物除磷功效恶化的情况时有报道． 大量研究表明，聚糖菌( glyco-
gen accumulating organisms，GAOs) 的过量富集是导致除磷系统崩溃的主要原因之一［2-5］． GAOs 的代谢途
径与聚磷菌 ( phosphorus accumulating organisms，PAOs) 极为相似，仅就能量来源不同［2-3，5-7］: 厌氧阶段，
GAOs分解胞内糖原来合成聚羟基烷酸( polyhydroxyalkanoates，PHA) ，但不释放磷; 好氧阶段，GAOs 分解
PHA，合成糖原而不聚集磷． GAOs 与 PAOs 在厌氧阶段竞争碳源，是导致生物除磷效果不稳定的主要
原因．

进水磷负荷［6］、有机基质类型［7-10］、温度［11］、pH［8，12-13］和污泥龄 ( SRT) ［2］等都将影响 EBPR 系统中
PAOs与 GAOs的竞争，进而影响系统最终的除磷效果． 其中，磷碳比( ρ( P) /ρ( C) ) 被发现是影响 PAOs体
内“能量库”的关键性因素，而正是这些“能量库”决定了微生物间的竞争优势［6-7］． 针对目前结合分子生
物学技术探讨 ρ( P) /ρ( C) 影响作用研究较少的现状，本文利用聚合酶链式反应变性梯度凝胶电泳( poly-
merase chain reaction-denaturing gradient gel dlectrophoresis，PCR-DGGE) 技术，系统考察了 ρ( P) /ρ( C) 在从
正常值到极小值再到正常值的变化过程，厌氧 /好氧序批式反应器( anaerobic /aerobic sequencing batch re-
actor，A /O-SBR) 系统内微生物种群的动态变化，全面了解 PAOs与 GAOs间的竞争机理．



第 5 期 王亚宜，等: ρ( P) /ρ( C) 动态变化对 SBR强化生物除磷系统微生物种群的影响

1 材料和方法

1. 1 试验装置

SBR为有机玻璃制成的圆柱形反应器，其内径为 16 cm，高 50 cm，有效容积为 9 L． SBR运行的一个典
型周期为 8 h，其中厌氧反应 2 h，好氧反应 3 h，其余为沉淀、排水和闲置时间，且各运行阶段由时控开关及
附属电子线路控制． 厌氧阶段采用电动搅拌器搅拌，使反应器内泥水混合均匀;好氧阶段采用可调式气泵
连接微孔黏砂块进行曝气． 同时在 SBR内设有 DO、ORP和 pH传感器来监测反应过程各参数值的变化．

1. 2 原水水质及接种污泥

实验采用人工合成废水:以 NaAc作为碳源，相应的 COD质量浓度控制在 350 mg /L左右;磷元素由投
加 KH2PO4来获得，通过改变进水的 KH2PO4质量浓度( 10、5、2 和 1 mg /L) 来达到不同的进水 ρ( P) /ρ( C) ．
模拟废水的其他成分包括 NH4Cl( 20 mg /L) 、MgSO4·7H2O( 10 mg /L) 、CaCl2 ( 14 mg /L) 和微量元素液( 0. 5
mL /L) ． 其中每升微量元素液含 1. 5 g FeCl3·6H2O，0. 15 g H3 BO3，0. 03 g CuSO4·5H2 O，0. 18 g KI，12 g
MnCl2·4H2O，0. 06 g Na2MoO4·2H2O，0. 12 g ZnSO4·7H2O，0. 15 g CoCl2·6H2O和 10 g EDTA［13］． 实验用污
泥接种自上海曲阳污水处理厂的回流污泥( 具有脱氮除磷效果) ．

1. 3 试验方案

接种污泥经过 25 d驯化后，系统除磷效果良好稳定，此时可作为试验稳定运行的第 1 天． 此后，试验
方案可分为 2 个阶段: 第Ⅰ阶段维持进水 COD质量浓度恒值，初始 P质量浓度为 10 mg /L，随后逐步降低
进水的 P质量浓度，考察 ρ( P) /ρ( C) 逐步降低的 4 个水平( 1—30 d: ρ( P) /ρ( C) = 2. 9 /100; 31—70 d:
ρ( P) /ρ( C) = 1. 4 /100; 71—114 d: ρ( P) /ρ( C) = 0. 57 /100; 115—194 d: 0. 29 /100 ) 对 SBR 除磷效果的影
响． 第Ⅱ阶段采用逐步提高 ρ( P) /ρ( C) ( 195—227 d: ρ( P) /ρ( C) = 1. 4 /100; 228—264 d: ρ( P) /ρ( C) =
2. 9 /100) 方式，考察 A /O－SBR系统的除磷能力和微生物种群的变化情况．

在上述试验开展过程，每改变 1 次工况，通常经过 2 ～ 3 个 SRT 的驯化过渡阶段，待系统运行稳定后，
采样作为正式数据分析，同时也记录不同工况稳定条件下 COD、P和糖原在典型周期内随时间变化的代谢
特征． A /O－SBR系统的悬浮物质量浓度( MLSS) 维持为 3500 ± 500 mg /L，SRT控制在 6 ～ 8 d．

1. 4 分析项目及方法

1. 4. 1 化学分析
试验中常规指标所采用的分析方法均按照国家环境保护总局发布的标准方法［14］． 糖原检测采用蒽

酮比色法［15］．
1. 4. 2 PCR－DGGE分析

1) 样品预处理
取 SBR不同 ρ( P) /ρ( C) 阶段典型好氧末活性污泥 50 mL 置于灭菌后的离心管中，沉淀 30 min，弃去

上清液;之后，离心 10 min，再弃去上清液，收集沉淀，保存于 － 30 ℃的冰箱中，用于 DNA的提取．
2) 总 DNA提取
无菌称取约 100 mg污泥样品，采用 Fast DNA SPIN kit for soil试剂盒( Qbiogene，Carlsbad，CA，美国) ，

按照生产商提供的方法进行 DNA抽提，获得的 DNA样品可直接进行 PCR扩增．
3) PCR扩增与 DGGE分析
16S rDNA全长序列 PCR扩增参照 Bosshard等［16］的方法进行． 16S rDNA V3 区 PCR扩增参照 Muyzer

等［17］方法进行．
用 D-code System电泳仪( 美国 Bio-Rad 公司) 进行 DGGE 电泳分离． 制备变性梯度凝胶，使 PAGE 胶
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浓度为 8%，变性梯度 40% ～60% ( 7 mol 尿素和 40%甲酰胺，为 100%变性) ，电泳缓冲液为 1 × TAE; 50
μL PCR产物在 60 ℃、200 V条件下电泳 5. 5 h后，在溴化乙锭( EB) 染液中染色 15 min，最后在紫外与可见
分析装置下成像拍照．

4) 微生物种群多样性分析

对 DGGE条带进行密度扫描，计算出 Shannon (指数 H = － ∑
S

i = 1
piln )pi ，对种群多样性进行分析． 采

用 SPSS14. 0 统计分析软件对 DGGE指纹图谱进行相似聚类分析，计算样品距离为欧式距离平方，类间距
离为平均链锁法．

2 结果

2. 1 ρ( P) /ρ( C) 对 SBR系统磷去除的影响

当进水 P的质量浓度高达 10 mg /L、ρ( P) /ρ( C) 为 2. 9 /100 左右时，其厌氧末 P的质量浓度在 75 ～ 90
mg /L波动，出水 P的质量浓度约为( 1 ± 0. 41) mg /L( 图 1) ，净吸磷量为( 80 ± 4. 64) mg /L，磷的去除率高
达 89% ±4% ． 此时，单位活性生物量的厌氧释磷量达到( 29. 2 ± 1. 68) mg /g． 第 31 d 开始将进水 P 的质
量浓度降为 5 mg /L，此时 ρ( P) /ρ( C) 为 1. 4 /100． 在工况改变后的第 1 天就发现释磷量即骤降为 42 mg /
L;随后，磷释放量持续降低，经 2 个 SRT后，厌氧释磷量稳定在 25 mg /L左右，此时系统对磷的去除率降至
43% ±4%，而单位活性污泥释磷量降至( 8. 2 ± 0. 61) mg /g． 继续降低进水 P 的质量浓度至 2 mg /L，即 ρ
( P) /ρ( C) 为 0. 57 /100 时，在改变磷负荷的第 2 天，其厌氧释磷量降至 18 mg /L，且出水 P质量浓度已高于
进水质量 P浓度;之后几天的出水 P质量浓度均高于进水 P质量浓度;随着反应时间的延续，出水 P的质
量浓度稳定在( 0. 84 ± 0. 25) mg /L，单位活性生物量的厌氧释磷量降为( 3. 26 ± 0. 31) mg /g，此时，系统有
厌氧释磷而无过量吸磷能力． 最后，当进水 P的质量浓度降至 1 mg /L 时，稳态下厌氧阶段的总释磷量为
( 9. 3 ± 0. 57) mg /L，出水 P的质量浓度为( 0. 23 ± 0. 10) mg /L，单位活性微生物的厌氧释磷量仅为( 2. 8 ±
0. 19) mg /g．

图 1 A /O－SBR系统不同进水 ρ( P) /ρ( C) 条件下 P质量浓度的变化 ( 图中阴影部分为过渡阶段)
Fig． 1 The P concentration variations with the different ρ( P) /ρ( C) ratio in the A /O－SBR

当系统释放和吸收的功能恶化以后，将进水 P的质量浓度从极小值 1 mg /L提高至 5 mg /L;经过 32 d
的稳定运行后，再升至 10 mg /L，目的是考察 SBR除磷工艺一旦在聚糖菌占优势后，是否可通过调整进水
磷负荷来重新恢复除磷功效，即这一过程是否具有可逆性． 结果发现，随着进水 ρ( P) /ρ( C) 在 0. 29 /100
到 1. 4 /100 再到 2. 9 /100 上升过程，SBR的释磷量逐渐升高，即从( 14. 49 ± 2. 49 ) mg /L 增加到( 42. 78 ±
3. 37) mg /L;而磷的去除率也分别达到了 87% ± 7%和 88% ± 2% ( 图 1) ． 恢复阶段 ρ( P) /ρ( C) 为 1. 4 /
100 和 2. 9 /100 条件下的单位活性污泥的厌氧释磷量分别稳定在( 5. 47 ± 0. 87) 和( 14. 15 ± 1. 19) mg /g．
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2. 2 系统对 COD和氮的去除情况

A /O－SBR对 COD 的去除效果在所有运行阶段均可维持较高水平，出水 COD 质量浓度始终在
30 mg /L以下，去除率高达 85% ～95%，主要发生在厌氧阶段( 厌氧末 COD质量浓度为 40 mg /L左右) ，这
说明无论是聚磷菌还是聚糖菌都具有较好利用有机基质的能力． 好氧阶段未观测到有较明显的 COD
去除．

另一方面，由于配水的氨氮投量不高，仅为满足微生物的生长需求，因此氨氮的去除率可以达到 98%
±2% ;出水的硝态氮含量亦不高，通常在 1 ～ 3 mg /L波动，对下一周期厌氧放磷反应的负面影响不大．

2. 3 典型周期内 P、COD和糖原的代谢情况

为考察不同 ρ( P) /ρ( C) 条件下驯化获得的微生物对碳源的吸收速率、磷的释放和吸收速率以及糖原
的代谢特征，开展了典型运行周期生化指标的跟踪测定分析( 图 2) ．

图 2 不同 ρ( P) /ρ( C) 比驯化污泥对磷、COD和糖原的代谢( 试验日期分别为 30 d、67 d、114 d、148 d、222 d、262 d)
Fig． 2 The variations of P transformation，COD degradation and glycogen transformation with the different ρ( P) /ρ( C) ratios

如图 2( a) 所示，随着 ρ ( P) /ρ ( C) 的逐渐下降，污泥的释磷量以及释磷速率均逐渐降低: 当 ρ ( P) /
ρ( C) 为 2. 9 /100 时，系统前 30 min的单位活性污泥释磷量高达 21. 7 mg /g;而当 ρ( P) /ρ( C) 降至 1. 4 /100
时，前 30 min的释磷量为 5. 25 mg /g;最后，当 ρ( P) /ρ( C) 下降到 0. 29 /100 时，前 30 min的释磷量仅为 2. 4
mg /g． 而当 ρ( P) /ρ( C) 逐渐从极小值恢复升高后，单位污泥的释磷量和速率也逐渐提高: ρ( P) /ρ( C) 为
1. 4 /100 和 2. 9 /100 的 2 个系统，前 30 min内释磷量分别为 3. 9 和 5. 3 mg /g，较先前相同进水 ρ( P) /ρ( C)
条件下污泥的释磷量，降幅较大．

在好氧阶段，吸磷主要发生在反应的前 60 min． 随着 ρ( P) /ρ( C) 的降低，单位污泥的吸磷速率( 前 60
min) 逐渐降低，但在反应末，所有工况下的污泥都可将混合液中的磷吸尽． 其中，ρ( P) /ρ( C) 为 2. 9 /100
的系统在前 60 min的吸磷速率最大( 0. 42 mg / ( g·min) ) ;而 ρ( P) /ρ( C) 为 0. 29 /100 时污泥的吸磷速率最
小( 0. 05 mg / ( g·min) ) ． 在恢复阶段，虽然吸磷速率逐渐增加，但是恢复阶段 ρ( P) /ρ( C) 为 2. 9 /100 的污
泥较先前相同的 ρ( P) /ρ( C) 条件下驯化所得的污泥，其前 60 min的吸磷速率已减少了 65% ．

如图 2( b) 所示，不同 ρ( P) /ρ( C) 驯化污泥在厌氧阶段均可实现对 COD的完全吸收，但是降解速率存
在较大差异． ρ( P) /ρ( C) 分别为 0. 57 /100 和 0. 29 /100 的驯化污泥，在 30 min 时 COD 基本已消耗殆尽;
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而就 ρ( P) /ρ( C) 分别为 2. 9 /100 和 1. 4 /100 的系统，COD则是在 60 min时才被基本吸收完全． 而在进水
ρ( P) /ρ( C) 重新恢复升高过程，驯化得到的微生物对 COD 的降解速率变慢，在 120 min 时才基本将 COD
吸收完全．

如图 2( c) 所示，各阶段污泥均可在厌氧条件下对糖原进行降解． 不论是聚磷污泥还是聚糖污泥其初
期的聚糖含量没有较大差异． 在厌氧反应的前 30 min，聚磷菌和聚糖菌对乙酸的吸收速率较快，吸收乙酸
合成 PHAs所需的能量和还原力也较多，糖原降解较快． 从图 2 ( c) 可见，ρ( P) /ρ( C) 为 0. 29 /100 条件下
驯化出的微生物对糖原的降解和合成量最多，其吸收单位毫摩尔碳源所消耗的以碳计糖原量( 0. 23 mmol /
g) 较 ρ( P) /ρ( C) 为 2. 9 /100 的污泥( 0. 15 mmol /g) 升高了 0. 5 倍． 此外，在反应末时，ρ( P) /ρ( C) 为 0. 29 /
100 的胞内糖原的含量最高，达到了 10. 8 mmol /g．

2. 4 污泥样品的 PCR－DGGE图谱与相似性聚类分析

2. 4. 1 DGGE图谱

图 3 不同污泥样品 16S rDNA PCR－DGGE分离结果
Fig． 3 16S rDNA separated by DGGE based on

sludge-extracted DNA

图 3 中，泳道 S1、S2、S3、S4、S5 和 S6 分别代表进
水 ρ ( P) /ρ ( C) 依次为 2. 9 /100、1. 4 /100、0. 57 /100、
0. 29 /100、1. 4 /100 和 2. 9 /100 驯化所得的污泥样品，
其条带数分别为 11、14、12、7、11 和 13． 根据 DGGE
分离原理，图谱中的每条带可代表 1 个可能的细菌类
群或可操作分类单元 ( operation taxonomy unit，
OTU) ［18］，由此可得，ρ( P) /ρ( C) 下降时，微生物种群
多样性呈现先升高后降低的趋势; 而当恢复升高 ρ
( P) /ρ( C) 过程，微生物种群多样性又逐渐升高．
2. 4. 2 多样性及相似性聚类分析结果

通过计算各样品的 Shannon 指数可得，随着
ρ( P) /ρ( C) 的变化，SBR中微生物多样性指数基本呈
现由高到低再到高的变化过程( 表 1 ) ． 但当 ρ( P) /
ρ( C) 从 2. 9 /100 降为 1. 4 /100 时，Shannon 指数反而
略微有升高;之后，ρ( P) /ρ( C) 继续下降，Shannon 指
数下降; 恢复 ρ ( P) /ρ ( C ) 后，Shannon 指数也逐渐
上升．

各阶段微生物聚类分析结果见图 4，图中横向距离表示差异的大小，距离越近说明相似性越高． 比较
各工况下的污泥样品可得:前期 ρ( P) /ρ( C) 分别为 2. 9 /100 和 1. 4 /100 时，微生物种类的相似度很高;后
期 ρ( P) /ρ( C) 为 1. 4 /100 和 2. 9 /100 时，相似性也很高;但是，前期与后期 PAOs富集系统的相似度极低．
而在 GAOs富集的情况下，ρ( P) /ρ( C) 0. 57 /100 与 0. 29 /100 的系统之间以及它们与 PAOs 系统之间的相
似度均很低．

图 4 总细菌样品聚类分析图
Fig． 4 The Cluster analysis of DGGE profiles

表 1 总细菌样品 Shannon指数
Table 1 The Shannon extrapolation analysis

for the sludge sample

样品 S1 S2 S3 S4 S5 S6

Shannon指数 3. 31 3. 61 2. 99 1. 99 2. 95 3. 18
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3 讨论

A /O－SBR长期的运行结果表明，随着进水 ρ( P) /ρ( C) 的降低，单位污泥的厌氧释磷量和好氧吸磷量
均逐渐下降，而除磷率则呈现先下降后上升的趋势( 图 1) ． 在 ρ( P) /ρ( C) 降至 0. 57 /100 时，虽然还可观
测到小幅厌氧释磷现象，但在好氧阶段微生物已无法将释放的磷吸尽，导致出水磷质量浓度高于进水磷质
量浓度;最后，当 ρ( P) /ρ( C) 降至 0. 29 /100 时，虽然磷的释放和吸收现象很不明显，但是去除率可高达
79% ±9. 59% ( 图 1) ，此时磷的去除主要是通过微生物细胞生理合成所消耗，实际上微生物群体并未发生
超过其生理功能的吸磷现象．

Saunders等［19］和 Pijuan 等［20］报导，磷释放 /碳源吸收比值可作为一个评价 EBPR 系统功能微生物活
性的有效指标． 从典型周期的试验结果计算可得( 图 2( a) 和 2( b) ) ，在进水 ρ( P) /ρ( C) 从大到小逐步降
低过程，前 30 min的磷释放 /碳源吸收比值分别为 0. 088 3、0. 029 4、0. 020 3 和 0. 011 7． 由此可判断，ρ
( P) /ρ( C) 为 2. 9 /100 时的 PAOs 量最多，随后是 ρ ( P) /ρ ( C) 为 1. 4 /100 的情况; 而当 ρ ( P) /ρ ( C ) 为
0. 29 /100 时，系统内已经含有较高比例的 GAOs，即 GAOs 已逐渐取代 PAOs 成为系统中的优势菌种． 图
2c 结果也证明，在 ρ( P) /ρ( C) 为 0. 29 /100 条件下，污泥对糖原水解和合成量已明显高于 ρ( P) /ρ( C) 水平
较高的污泥． 这一结果和 Liu的报导相符［5-6］，当 ρ( P) /ρ( C) 小于 2 /100，GAOs较易成为优势菌种．

同时，通过 DGGE图谱分析发现:在 ρ( P) /ρ( C) 下降过程，即系统内主导微生物从 PAOs 到 GAOs 演
变过程，微生物种群多样性呈现先升高后降低趋势( 图 3) ． 这说明在以乙酸为碳源的 EBPR系统中，PAOs
与 GAOs共存时微生物种群多样性最丰富，而 PAOs富集的微生物系统又比 GAOs富集的系统要丰富． 我
们判断，在 GAOs系统中，磷元素量的不足( ρ( P) /ρ( C) 仅为 0. 29 /100) 可能是限制该阶段微生物种群多
样性的因素之一． 从图 3 可见，各污泥样中均有条带 1、2 和 10，这表明它们是 PAOs和 GAOs优势系统中
都有的微生物种群． 条带 16、17 和 20 是 ρ ( P) /ρ ( C) 为 0. 29 /100 和 0. 57 /100 所特有的，表明它们是
GAOs的特征条带，其中条带 20 最亮，表明其所代表的微生物最多． 而 ρ( P) /ρ( C) 较高的 S1 和 S2 中均有
条带 3、4、5、6、7、8、9 和 11，这些均为 PAOs的特征条带．

在 ρ( P) /ρ( C) 分别为 0. 57 /100 与 0. 29 /100 的富集 GAOs 的系统中，微生物种群的相似度很低( 图
4) ，这说明在 ρ( P) /ρ( C) 由 0. 57 /100 降至 0. 29 /100 的过程中，微生物的种群结构已发生较为明显的变
化;其中，前者与初期的 PAOs系统种群更为相似． 该变化可能是因为磷元素量的变化引起微生物种群发
生了质变．

重新升高进水 ρ( P) /ρ( C) 发现，系统的厌氧释磷量有所上升，前 60 min的磷释放 /碳源吸收比值分别
为 0. 019 1 和 0. 041 4，除磷效果也开始好转( 图 1) ;厌氧阶段糖原的水解和合成量也逐渐下降( 图 2( c) ) ，
同时，微生物种群多样性有一定提高( 图 3) ． 但与先前的 PAOs富集系统相比，释磷量未恢复至先前程度．
相对来说，这一阶段的微生物种群与 ρ( P) /ρ( C) 为 0. 29 /100 的微生物种群较为相似，但种群多样性明显
更为丰富． 值得注意的是，从 GAOs富集系统恢复到 ρ( P) /ρ( C) 升高以后的 PAOs 系统，其微生物种群与
先前富集的 PAOs系统内的微生物种群有很大差异( 图 3) : S5、S6 中不仅有条带 7、10 和 11 等早期 PAOs
系统的条带，还有与 GAOs系统相同的条带 19、21 和 22，更有 24、25、26 和 27 等新出现的条带． 这表明从
GAO富集系统中驯化得到的 PAO微生物种群与先前的 PAOs系统微生物种群存在一定差异，相似度也极
低( 图 4) ． 同时也说明，PAOs系统恶化后，系统的微生物种群难以完全恢复，条带的测序结果同样也支持
了这一观点( 未列出) ． 换句话说，EBPR系统一旦因为进水磷负荷过低而导致聚糖菌富集、除磷功效恶化
后，通过提高负荷，系统在一定程度上可以恢复对磷的去除，但微生物种群将会发生较大改变．

4 结束语

在以 PAOs占优势的 SBR强化生物除磷系统中，逐渐降低进水 ρ( P) /ρ( C) ，系统的厌氧释磷量和吸
磷量均逐渐降低，且 PAOs逐渐丧失主导地位，而 GAOs逐渐变为优势菌种． 但通过调节提高磷负荷，经过
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一段时间的驯化后，系统可恢复一定除磷功能，但无法恢复原来的微生物种群和结构．
在 A /O－SBR系统中驯化获得的 GAOs和 PAOs微生物种群存在一定差异，其中，PAOs的微生物种群

比 GAOs更为丰富，但两者共存时的微生物种群多样性最丰富． 直接由污水厂污泥驯化培养获得的 PAOs
系统和由 GAOs优势系统驯化而来的 PAOs系统，两者的微生物种群有较大差异，相似度较低，且前者的微
生物种群多样性更为丰富．
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Influence of P /C Ratios on the Dynamic Changes of the
Organism Community for the Sequencing Batch Reactor
( SBR) Enhanced Biological Phosphorus Removal System

WANG Ya-yi1，JIANG Fan1，ZHANG Zhao-xiang1，LI Xiao-wei1，YANG Jian1，
GAO Nai-yun1，PENG Yong-zhen2

( 1. State Key Laboratory of Pollution Control and Resources Reuse，College of Environmental Science and Engineering，
Tongji University，Shanghai 200092，China; 2. Key Laboratory of Beijing for Water Quality Science and Water

Environment Recovery Engineering，Beijing University of Technology，Beijing 100124，China)

Abstract: The effect of the different P /C ratios，i． e．，2. 9 /100，1. 4 /100，0. 57 /100，0. 29 /100，1. 4 /100
and 2. 9 /100，on the dynamic changes of the phosphorus removal as well as the organism community was
examined in an anaerobic /aerobic sequencing batch reactor ( A /O-SBR ) system，affiliated with Polymerase
Chain Reaction-denaturing Gradient Gel Electrophoresis ( PCR-DGGE) ． Results showed that when the P /C ratio
dropped ( 2. 9 /100→1. 4 /100→0. 57 /100→0. 29 /100 ) gradually，the P-release to substrate-uptake ratios
decreased companied by an increase in the intracellular glycogen content． Also，the DGGE profiles showed that
with the decrease of the influent P /C ratios the dominant microbial species increased from 11 operation taxonomy
units ( OTUs) to 14 OTUs，and then dropped to 7 OTUs． Judged from the biochemical characteristics of the
SBR，it can be confirmed that the predominant microbial populations in the SBR had changed from PAOs to
PAOs and GAOs co-exist，and finally to GAOs． For the last recovery period，the P-release to substrate-uptake
ratios increased gradually with the decrease of the intracellular glycogen content，indicating that PAOs can be re-
cultivated through regulating the influent P /C ratio，once GAOs had dominated the EBPR system． While，the
DGGE profiles showed that the dominant species of PAOs re-cultivated from the GAOs-dominated system was
different greatly from both the GAOs-dominated system and the initial PAOs-dominated system．

Key words: enhanced biological phosphorus removal ( EBPR) ; P /C ratio; phosphorus accumulating organisms
( PAOs) ; glycogen accumulating organisms ( GAOs) ; PCR-DGGE; SBR
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