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摘　要　南方部分城镇污水浓度偏低，而循环式活性污泥法 (CASS)能较好地处理低浓度污水，处理性能与微生物群落
特征密切相关，但鲜有研究涉及其沿程微生物群落结构变化。本研究选取广东省某 CASS城镇污水厂作为典型案例，
分析其沿程污染物去除特征和微生物变化，从微生物学角度探讨污染物的去除机理。结果表明：低进水浓度 CASS生
化池沿程耗氧有机物 (以 COD计)、TN、NO3

−-N、TP主要在污泥选择区被吸附降解，进水 1 h COD和 TP值降至最
低，NH4

+-N主要在主反应区被氧化降解，生化池可去除污水中 56.42% 的耗氧有机物 (以 COD计)、41.71% 的 TN、
77.78% 的 NH4

+-N、99.59% 的 TP。生化池主要优势菌门有变形菌门、拟杆菌门、绿弯菌门和浮霉菌门，变形菌门是影
响微生物多样性变化的关键菌门。属水平上，进水 1 h选择区 Zoogloea、Aeromonas 和 Thauera 丰度较高，主反应区
Nitrospira 丰度较高；进水结束选择区 Nitrospira 丰度较高，主反应区 Terrimonas 和 Lactobacillus 丰度较高；沉淀 1 h
选择区 Thauera 丰度提高，主反应区 Nitrosomonas 丰度较高，主要发生氨氧化；闲置结束选择区脱氮菌类型多丰度
高，主反应区 Sulfuritalea、Haliangium、Zoogloea 丰度较高。沿程功能性微生物丰度变化与污染物浓度变化相对应。
NO3

−-N对微生物群落结构的塑造影响最显著 (解释度为 38.92%)。氮代谢途径表明沿程主反应区均发生全程硝化反硝
化，选择区均发生短程硝化和全程反硝化，除进水 1 h外，其余阶段选择区的反硝化功能基因丰度均比主反应区高。
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在污水处理过程中，碳源作为微生物新陈代谢的必需物质和能量来源，对系统内各种污染物 (氮、

磷)的去除[1-2] 和污泥性能 (吸附性能、沉降性能)[1-3] 有着非常重要的影响。由于雨水[4]、河水、地下水[5] 的渗

透稀释，我国 5 476座城镇污水处理厂中有 2 052座 (数量占比 37.5%)的进水耗氧有机污染物浓度 (以
COD计)小于 150 mg·L−1，与设计进水水质相差甚远[6]。特别地，南方地区多个城镇污水处理厂的 BOD5 实

际进水值比设计进水低，为设计值的 1/2~1/3倍[7]。除此以外，对广东省 60多座污水处理厂调查发现，40多

座污水处理厂存在进水耗氧有机物浓度 (以 COD计)偏低的现象，其中 23座污水厂进水 COD值小于

100 mg·L−1，10座污水厂进水 COD值小于 60 mg·L−1[8]。可见，我国南方地区污水处理厂低浓度进水现象较

为普遍。低浓度污水往往需外加碳源来保证脱氮，增加了处理成本，同时会使丝状菌生长速率超过菌胶团细

菌[9]，容易引发污泥膨胀，增加污水处理难度。

在现有的污水处理工艺中，循环式活性污泥法 (cyclic activated sludge system，CASS)能很好地处理低

浓度污水，出水水质稳定达标[10-11]。CASS工艺是序批式活性污泥法的改良工艺，通常功能区分为污泥选择

区和主反应区，体积比为 1∶5，污泥选择区进行反硝化脱氮和厌氧释磷，主反应区进行硝化和好氧聚磷。该

工艺具有反应器配置灵活、操作简便、污泥丝状膨胀少和占地面积小等优点，已广泛应用于处理城市污水、
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工业废水和农村生活污水等[12-14]。在处理低浓度污水时，通过梯级非限制曝气等方式，能有效缓解反硝化碳
源不足的问题，促进同步硝化反硝化，在出水达标的前提下显著增强脱氮效率[15]。同时 CASS工艺前端的污
泥选择区能有效抑制污泥丝状膨胀，活性污泥体积指数一般较低 (20~40 mg·L−1)，污泥沉降性能良好[16]。

尽管 CASS工艺对低浓度进水有良好的适应性，但当进水浓度过低时，会对其沿程污染物降解特征和微
生物群落响应机制造成显著影响。有研究表明，当进水 COD值为 98 mg·L−1 时，耗氧有机物浓度 (以
COD计)在进水曝气 0.5 h大幅降低，随后微生物以内源呼吸为主，细胞衰亡释放代谢产物造成水体有机物
浓度缓慢升高，有机物、氨氮、总氮和总磷的去除主要发生在运行前期，曝气结束后污染物浓度基本不变，
曝气阶段主反应区变形菌门的相对丰度最高[11]，污染物浓度变化的主要原因是由于活性污泥与污水接触初期
具有快速吸附的性能，吸附作用通常在 5~15 min内完成[17]。污染物去除与微生物群落结构变化密切相关，
这些沿程变化的特征必然会引起微生物群落结构的沿程差异；同时，进料方式的改变会富集不同的脱氮功能
菌，当进水 COD值为 150 mg·L−1 时，序批式进料生化池的硝化螺旋菌属和黄杆菌属丰度较高，而连续式进
料的硝化菌属和脱氯单胞菌属丰度较高[18]。可见，对于 CASS工艺，微生物的群落特征与污水处理性能密切
相关[19]。然而，现有研究大多集中在反应器的整体微生物变化[11,18,20]，鲜有涉及沿程 (分区、分阶段)微生物
群落结构变化方面的研究。而揭示低进水浓度下 CASS工艺微生物群落结构的沿程变化特征，是了解污染物
降解沿程变化过程机理的关键。

因此，本研究选取广东省某 CASS工艺城镇污水处理厂作为研究对象，统计历年运行数据，分析工艺处
理效果，沿程布点采集完整周期内不同的反应区域与运行阶段的污水和污泥样品，综合研究 CASS生化池沿
程污染物变化与沿程微生物群落结构变化，从微生物学角度揭示低负荷 CASS工艺的污水处理机理与运行机
制，为长期处于低负荷进水条件 CASS工艺的设计及运行优化提供参考。

 1    材料与方法

 1.1    工程概况

广东省某 CASS城镇污水厂处理规模为 6×104 m³·d−1。该污水厂未采取外加碳源与化学除磷剂的方式，
出水执行《城镇污水处理厂污染物排放标准》(GB 18 918-2002)一级 A排放标准。该污水厂预处理段由粗格
栅、细格栅及旋流沉砂池组成，二级处理单元为 CASS生化池，深度处理采用反硝化深床滤池和加氯消毒工
艺。CASS生化池分为污泥选择区和主反应区两部分，体积比 1∶5，有效水深 6 m，换水率 30%，进水时污
泥选择区启动潜流搅拌，主反应区启动潜流搅拌和鼓风曝气，完整 1周期时长为 4 h，进水 2 h，沉淀 1 h，
滗水 40 min，闲置 20 min。进水 5 min后开始污泥回流至进水结束，流量为 130 m3·h−1，回流比为 18.8%。
沉淀 5 min后开始排剩余污泥至沉淀结束，流量为 20 m3·h−1。水力停留时间为 17.1 h，污泥龄为 15.1 d，
MLSS为 4 064~5 615 mg·L−1，MLVSS为 1 986~2 969 mg·L−1，SVI为 28.9~39.9 mg·L−1，曝气时主反应区
溶解氧为 1~2 mg·L−1。实验时生化池内温度为 20~25 ℃。工艺流程如图 1所示，月均水质指标如表 1所
示。该厂月均进水 COD值均小于 150 mg·L−1，属于典型的低进水浓度污水处理厂。

 1.2    沿程污染物变化实验方法

采集不同区域与不同运行阶段的污水样品，采样点分别布设在配水井出水、细格栅出水、旋流沉砂池出

 

图 1    工艺流程

Fig. 1    Process flow
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水、污泥选择区中段 (进水 10 min、进水 1 h、进水结束、沉淀 1 h、滗水结束、闲置结束)、主反应区出水
段 (进水 10 min、进水 1 h、进水结束、沉淀 1 h、滗水结束、闲置结束)，每个采样点均分析化学需氧量
(COD)、总氮 (TN)、硝态氮 (NO3

−-N)、铵态氮 (NH4
+-N)、总磷 (TP)水质指标，采集 6次完整周期样本，

对每个指标重复测定 3次取均值，对各污染物的沿程变化进行研究。

 1.3    沿程微生物群落分析

采集 CASS生化池污泥选择区和主反应区不同运行阶段 (进水 1 h、进水结束、沉淀 1 h、闲置结束)的
活性污泥样品，用 250  mL塑料瓶储存，置于−80 ℃ 的冰箱保存待测。样品 DNA使用 PowerWater®

SterivexTM DNA Isolation Kit(MoBio, USA)试剂盒按说明书进行提取，使用 Nanodrop(Thermo Scientific,
USA)检测 DNA浓度和纯度，使用琼脂糖凝胶电泳法检测蛋白污染及 DNA完整度。质检合格的 DNA样品
通过引物 515F(5 ’-GTGCCAGCMGCCGCGGTAA-3 ’ )和 907R(5 ’-CCGTCAATTCMTTTRAGTTT-3 ’ )对 DNA
V4~V5可变区进行扩增，条件为 94 ℃ 预变形 5 min，94 ℃ 变形 30 s，52 ℃ 退火 30 s，72 ℃ 延伸 30 s，
30个循环，72 ℃ 延伸 10 min，每个样品做 3个重复。完成扩增后，用 1% 琼脂糖凝胶电泳检测 PCR产
物，每个扩增子的主带长度均不小于 420 bp，按等质量原则计算样品体积，将各 PCR产物进行混合，在
Illumina Nova 6 000平台进行 PE250测序，获得的原始序列经质控过滤后得到有效的高质量序列，采用
UPARSE方法将有效序列进行 OTU聚类，并与 SILVA数据库进行比对分析。

 1.4    检测及分析方法

水样 COD、BOD5、TN、TP、NH4
+-N、NO3

−-N、MLSS、MLVSS、SVI等指标均根据国家标准方法
进行测定[21]。溶解氧和温度由雷磁 DZB-718-A型便携式多参数分析仪测定。

使用 Origin 2022软件对理化数据与微生物相对丰度进行绘图，利用 STAMP软件进行优势微生物差异
分析。将 OTU信息导入 Excel 2022，使用 USEARCH软件计算多样性指数。使用 TBtools软件绘制微生物
菌属聚类热图。使用 R软件 (版本 4.2.2)vegan程序包对微生物菌属和环境因子进行 RDA冗余分析，
ggplot2程序包进行绘图。通过 PICRUSt软件对 OTU丰度表进行标准化，比对 KEGG数据库信息进行功能
基因预测分析。

 2    结果与讨论

 2.1    沿程污染物变化特征

按照 CASS工艺功能区划分，通过对预处理
段和生化池的沿程布点，分析 COD、TN、NO3

−-
N、NH4

+-N、TP污染物的沿程变化特征，研究各
功能区不同运行阶段的污染物去除性能。

1)耗氧有机物 (以 COD计)沿程变化分析。
图 2揭示了预处理段、污泥选择区和主反应区
COD值变化特征。从配水井到旋流沉砂池通过物
理作用去除污水中 18.36% 的耗氧有机物 (以 COD
计)，进入生化池前初始的 COD值为 59.33 mg·L−1，
污水进入污泥选择区后，进水 10 min COD值迅速
降低至 32.33 mg·L−1，主要原因是由于生物吸附，
吸附一般进行 5~15 min后即达到饱和[17]，该过程

 

表 1  月均水质指标

Table 1  Water quality index

项目 COD/(mg·L−1) BOD5/(mg·L−1) SS/(mg·L−1) NH4
+-N/(mg·L−1) TN/(mg·L−1) TP/(mg·L−1)

进水 67.0~97.0 7.9~30.5 44.0~86.0 7.2~12.6 10.4~16.5 1.0~1.7

出水 11.0~14.0 0.3~2.5 3.0~4.0 0.2~3.2 3.1~7.9 0.1~0.3

去除率 85.2% 94.9% 94.1% 86.7% 64.0% 85.9%

 

图 2    耗氧有机物浓度 (以 COD计)沿程变化

Fig. 2    Variation of oxygen-consuming organic matter
concentration (COD) along the process
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也存在回流液的混合稀释。进水 1 h异养菌降解吸附的有机物，部分有机碳源用于脱氮除磷，COD值达到最
低 18.67 mg·L−1。吸附饱和后活性污泥若未及时完成泥水分离，会重新释放有机物至上覆水流[22]，同时存在
进水有机物补充，共同导致进水结束时 COD值上升至 21 mg·L−1。进水结束至闲置结束污泥选择区 COD值
持续上升至 41.67 mg·L−1，原因是进水有机物含量低，可生物利用组分很快被降解完，当水中有机物浓度过
低时，微生物开始进行内源呼吸，部分细胞衰亡释放代谢物到水中，导致 COD值上升[11]，同时可能存在部
分固态有机物厌氧分解。

主反应区 COD值变化不明显，表明有机物的吸附降解主要发生在污泥选择区。将旋流沉砂池出水与主
反应区滗水结束的耗氧有机物浓度 (以 COD计)对比，CASS生化池可去除污水中 56.42% 的耗氧有机物
(以 COD计)，出水 COD值为 18.33 mg·L−1。

2)氮素沿程变化分析。图 3(a)、图 3(b)、图 3(c)揭示了预处理段、污泥选择区和主反应区 TN、NH4
+-

N及 NO3
−-N质量浓度变化特征。经细格栅和旋流沉砂池处理去除 8.09% 的 TN与 5.48% 的 NH4

+-N，进入
生化池初始的 TN、NH4

+-N及 NO3
−-N质量浓度分别为 10.57、5.69、0.07 mg·L−1。污泥选择区进水阶段

TN变化情况与 COD相似，进水 10 min主要发生吸附，进水 1 h主要进行反硝化脱氮，进水结束时 TN质
量浓度上升至 7.14 mg·L−1，主要由于进水补充、NO3

−-N内回流和吸附的 TN解吸导致，随后阶段主要以反
硝化为主，闲置结束 TN质量浓度降低至 5.77 mg·L−1。同样，污泥选择区 NH4

+-N质量浓度在进水 1 h降至
最低值 2.91 mg·L−1。有研究[23] 表明，当溶解氧较低时硝化主要以短程硝化为主，由于内回流液中含有少量
溶解氧，故该阶段主要发生短程硝化导致 NH4

+-N质量浓度降低。沉淀过程底部溶解氧含量较低，厌氧条件
下 NH4

+-N的释放速率与释放量比好氧条件下高[24]，沉淀 1 h选择区 NH4
+-N质量浓度上升至 3.94 mg·L−1。

进水 NO3
−-N质量浓度几乎为 0 mg·L−1，污泥选择区的 NO3

−-N绝大部分来自主反应区内回流的 NO3
−-N，进

水阶段 NO3
−-N质量浓度始终低于主反应区，进水结束后 NO3

−-N质量浓度持续降低至 0.69 mg·L−1，说明选
择区沿程均存在反硝化脱氮。

主反应区 TN质量浓度在进水曝气 1 h降低至 5.84 mg·L−1，好氧硝化使 NH4
+-N质量浓度在进水结束时

下降至最低值 0.55 mg·L−1，与选择区沿程 NH4
+-N质量浓度维持在较高水平相比，表明 NH4

+-N的降解去除

主要发生在主反应区，进水结束时 NO3
−-N上升至最高值 4.47 mg·L−1；进水结束后发生反硝化脱氮使 TN降

低，NH4
+-N因含氮物质分解释放而上升，与污泥选择区沿程变化一致。滗水阶段氧传质增强，NO3

−-N质量

浓度上升至 4 mg·L−1，此时 TN质量浓度降低至 5.77 mg·L−1，说明出现同步硝化反硝化脱氮现象。闲置阶段

主反应区 NO3
−-N质量浓度仍维持在较高水平，表明 NO3

−-N的去除主要发生在污泥选择区。比较旋流沉砂

池出水与主反应区滗水结束的 TN与 NH4
+-N质量浓度可知，CASS生化池可去除 41.71% 的 TN与

77.78% 的 NH4
+-N。以进水 10 min与闲置结束的 TN质量浓度为始末值计算，污泥选择区脱氮效率为

23.23%，主反应区脱氮效率为 8.80%，表明污泥选择区具有更高的脱氮效能。

 

图 3    氮素沿程变化

Fig. 3    Nitrogen changes along the process
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3) TP沿程变化分析。图 4揭示了预处理段、
污泥选择区和主反应区 TP质量浓度变化特征。在
预处理段通过物理作用去除污水 TP效果不明显，
进入生化池初始的 TP质量浓度为 0.87 mg·L−1。
进水 10 min由于聚磷菌厌氧释磷导致污泥选择区
的 TP升至最高值 1.1 mg·L−1。进水 1 h由于从主
反应区内回流的混合液中含有 NO3

−-N，聚磷菌能
以 NO3

−-N作为电子受体替代氧进行生物除磷[25]，
使得污泥选择区 TP质量浓度显著下降至最低值
0.19 mg·L−1。进水结束时生物吸附趋于饱和，部
分有机磷分解释放到水体中，伴有进水补充，TP
质量浓度升高至 0.31 mg·L−1。

由于主反应区进水时曝气充氧，聚磷菌超量
吸磷，TP质量浓度显著降低，沉淀 1 h TP质量浓

度达到最低值 0.06 mg·L−1，该过程 NO3
−-N和 TP同步降低，出现反硝化除磷现象。污泥选择区与主反应区

在进水结束后 TP质量浓度基本不变，在活性污泥 DNA检测中发现两个区域均存在蓝藻菌，磷是蓝藻生长
的关键营养元素[26]，说明维持出水 TP质量浓度较低的原因除了聚磷菌好氧吸磷外还包括蓝藻吸磷。对比两
个区域进水 10 min和进水 1 h的 TP降低幅度可知，TP的去除主要发生在污泥选择区。将旋流沉砂池出水
与主反应区滗水结束的 TP质量浓度进行对比，可知 CASS生化池可去除 99.59% 的 TP，出水 TP质量浓度
为 0.063 mg·L−1。

 2.2    沿程微生物群落变化特征

1)微生物多样性分析。基于 OTU数据，从 α多样性特点综合分析微生物多样性，各功能区及其不同运
行阶段活性污泥的 α多样性指数如表 2所示。8组样品的覆盖率指数均大于 0.99，说明数据的可靠性非常
高。微生物相对数量使用 OTUs数值来评估，比较不同区域同一阶段，污泥选择区活性污泥的 OTUs数值除
进水 1 h较低外，其余阶段均高于主反应区，污泥选择区微生物总量普遍较多；从同一区域沿程变化看，污
泥选择区微生物数量在增多，主反应区的则先降低后升高，与沿程 COD变化相似，原因是污水厂中大部分
细菌群落与 COD呈正相关关系[27]。

Simpson、Shannon和 Chao1指数分别反映微生物群落的多样性、均一性和物种总数。Simpson指数显
示污泥选择区沿程的微生物多样性先升高后降低，主反应区的先降低后升高，结合沿程污染物变化特征和工
艺设计推测，该结果是由于选择区微生物前期吸附较多碳源，促进异养菌的生长使多样性升高，后期自养菌
占比大多样性降低，主反应区进水阶段曝气充氧硝化细菌占比大多样性降低，停止曝气后该类菌丰度降低多
样性升高。根据 Shannon指数，污泥选择区沿程微生物均一性先降低后升高，主反应区的先升高后降低，表

 

表 2  微生物 Alpha多样性指数

Table 2  Alpha diversity index of microorganisms

功能区域 运行阶段 Chao1 OTUs Shannon Simpson 覆盖率

污泥选择区

进水1 h 2 246.7 1 229 7.41 0.040 0.991

进水结束 2 294.5 1 280 7.2 0.056 0.991

沉淀1 h 2 311.4 1 290 7.3 0.047 0.991

闲置结束 2 403.5 1 316 7.49 0.038 0.991

主反应区

进水1 h 2 170.6 1 252 7.04 0.056 0.991

进水结束 2 218.7 1 214 7.26 0.048 0.991

沉淀1 h 2 279.4 1 251 7.58 0.029 0.992

闲置结束 2 273.4 1 287 7.54 0.030 0.992

 

图 4    TP质量浓度沿程变化

Fig. 4    TP concentration variation along the process
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明污泥选择区某些功能性微生物数量在运行初期增多，后期减少，主反应区则相反。进水 1 h时主反应区
Shannon指数最低，可能是由于硝化菌在此时数量最多造成的。Chao1指数对稀有物种比较敏感，污泥选择
区的 Chao1指数比主反应区高，2个区域沿程 Chao1指数在升高，说明选择区的稀有物种数目更丰富，沿程
稀有物种增多。

2)门水平微生物分析。由图 5可知生化池的
优势菌门 (平均相对丰度>1%)有：Proteobacteria
(变形菌门，58.47%)、Bacteroidetes  (拟杆菌门，
21.6%)、Chloroflexi (绿弯菌门，7.06%)、Plancto-
mycetes (浮霉菌门，2.91%)、Patescibacteria (髌骨
菌门，1.44%)、Elusimicrobia (迷踪菌门，1.15%)、
Cyanobacteria  (蓝藻菌门，1.07%)和 Firmicutes
(厚壁菌门，1.02%)。变形菌门是生化池中相对丰
度最高的菌门 (54.68%~61.87%)，在污泥选择区丰
度先上升后下降，主反应区则相反，该变化与微生
物多样性的变化一致，通常变形菌的生长速度快，
代谢途径广，含有大多数反硝化菌[28]，表明变形菌
门是影响微生物多样性变化的关键菌门，更易在低
浓度污水中生存。主反应区的拟杆菌门平均相对丰
度 (22.69%)比污泥选择区 (20.51%)高，拟杆菌门
主要参与有机物的降解[29]，表明污泥选择区吸附的
有机物一部分在主反应区被降解。污泥选择区的绿

弯菌门平均相对丰度 (7.51%)比主反应区 (6.61%)
高，绿弯菌门具有良好的除磷功能[30]，表明磷的去
除主要发生在选择区，该结果也与沿程总磷变化特
征相吻合。迷踪菌门为兼养型微生物，可利用
O2、NO3

−-N或 NO2
−-N进行呼吸[31]，其在主反应

区的平均相对丰度 (1.2%)较选择区 (1.11%)高。
蓝藻菌门能积累外源性磷，具有超量吸磷的作
用[32]，其在污泥选择区的沿程相对丰度持续降低
(1.11%~0.97%)，而在主反应区则持续升高 (0.99%~
1.26%)，其丰度变化与 NO3

−-N质量浓度沿程变化
趋势一致 (见图 3 c)，推测是由于两个区域沿程的
NO3

−-N质量浓度变化影响蓝藻菌的丰度变化。
3)属水平微生物分析。为直观地展现低进水

浓度生化池不同功能区域的微生物菌属沿程变化特
征，在属水平上对活性污泥样品中丰度前 30的菌
属绘制热图并进行聚类分析，如图 6所示。其中
有 6个优势菌属 (最大相对丰度>1%)，分别为
Zoogloea(动胶菌属 )、 Sulfuritalea(硫针菌属 )、
Thauera(陶厄氏菌属)、OM27_clade、UTCFX和
Haliangium。污泥选择区运行前期 Zoogloea 丰度
最高 (进水 1 h，57.18%)，沿程持续降低，而在主
反应区运行末期其丰度最高 (闲置结束，59.11%)，
Zoogloea 能分泌胞外聚合物形成微生物絮状体[33]，
提高污泥沉降性能，同时其能通过在细胞内形成多
聚偏磷酸盐的方式吸收磷[34]，表明选择区在进水阶

 

图 5    微生物菌门沿程变化特征

Fig. 5    Variation of microbial phylum along the process

 

图 6    微生物菌属沿程变化特征

Fig. 6    Variation of microbial genera along the process
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段除磷能力较强，主反应区运行后期依靠该菌属维持较低 TP质量浓度，与总磷沿程变化特征一致。
Sulfuritalea 在有氧条件下能降解有机酸[35]，污泥选择区进水阶段 Sulfuritalea 相对丰度最高 (进水结束，
2.8%)，主反应区进水阶段其丰度逐渐降低 (进水结束，2.56%)，随后沿程丰度逐渐升高，在闲置结束达到最
高 (3.99%)，该结果进一步表明部分有机物的降解发生在主反应区。Thauera 是一种反硝化聚磷菌，在低有
机碳源条件具有竞争优势[36]，其能够使用硝酸盐作为电子受体降解各种芳香族化合物和卤代衍生物[37]，同时
可通过代谢羟基丁酸盐积累磷酸盐[38]，该菌在去除有机物和脱氮除磷等方面均发挥作用，污泥选择区进水
1 h时该菌属丰度较高 (1.55%)，促进选择区进行反硝化除磷。Haliangium 是一种典型的反硝化细菌，与水
和土壤环境的氮循环相关[39]，在污泥选择区中不是优势菌属，沿程丰度先降低后升高，在主反应区中则持续
升高 (闲置阶段，1.42%)，表明其主要参与主反应区的脱氮。

在污泥选择区沿程中，进水 1 h时 Zoogloea、Aeromonas(气单胞菌属)、Fluviicoccus 和 Thauera 丰度
较高，其中 Zoogloea 具有除磷功能，Aeromonas 与氨氧化、好氧反硝化有关[40]，Thauera 具有降解有机物与
反硝化除磷功能，该阶段主要发生有机物的降解，反硝化除磷和氨氧化；进水结束时 SM1A02 和
Nitrospira(硝化螺旋菌属)丰度较高，其中 Nitrospira 主导 NO2

−-N氧化[41]，该阶段 NO2
−-N氧化性能提高；

沉淀 1 h时 Flavobacterium、JdFR-76 和 Paludibacter 丰度较高，Thauera 的丰度进一步提高，表明该阶段
反硝化性能进一步提升；闲置结束时 Polyangium、Prevotella_9(普雷沃氏菌属)、Macellibacteroides、
Candidatus_Accumulibacter、Bacteroides(拟杆菌属)、Arcobacter(弓形菌属)、Lactobacillus 和 Turneriella 丰
度较高，其中 Prevotella_9 是一类能强化人工湿地反硝化性能的菌属[42]，Bacteroides 通常存在于厌氧环境
中，是一种氢氧化型自养反硝化细菌 [43]，Arcobacter 在低 C/N比和低温下具有较高的脱氮效率 [44]，
Candidatus_Accumulibacter 是典型的聚磷菌，Macellibacteroides 可将蛋白质和多糖降解为各种有机酸[45]。
综上表明，该阶段脱氮菌类型多丰度高，脱氮性能进一步增强，同时存在聚磷菌厌氧释磷和大分子有机物的
降解，与沿程耗氧有机物、氮和磷的变化趋势相对应。

在主反应区沿程中，进水 1  h Nitrospira 丰度较高，该阶段主要发生 NO2
−-N氧化；进水结束时

Terrimonas、Phaselicystis 和 Lactobacillus 丰度较高，Terrimonas 适宜在低负荷条件下进行反硝化脱氮[46]，
Lactobacillus 可以降解碳水化合物，产生醋酸、乳酸和乙醇[47]，表明该阶段主要发生有机物的降解和反硝化
脱氮；沉淀 1 h时 Pirellula、Nitrosomonas(亚硝化单胞菌属)和 Leptospira 丰度较高，Nitrosomonas 主导氨
氧化[48]，说明该阶段氨氧化性能提高，与此时 NH4

+-N质量浓度升高有关；闲置结束时 Plasticicumulans、
Pajaroellobacter、Sulfuritalea、Haliangium、Haliscomenobacter、OM27_clade、Polyangium、Flavobacterium、
Crocinitomix 和 Zoogloea 丰度较高，其中 Sulfuritalea 降解有机酸，Haliangium 主要进行反硝化，Zoogloea
具有除磷功能，故该阶段进一步降解有机物和脱氮除磷。

为探究不同功能区域的显著差异微生物菌属，将 2个区域丰度前 30的微生物菌属信息导入 STAMP软
件，设置 P=0.05过滤条件，输出显著差异菌属，结果如图 7所示。由图 7可知，与主反应区相比，污泥选
择区的显著优势菌属为Aeromonas、Bacteroides、Paludibacter、Prevotella_9 和Arcobacter，其中Paludibacter

 

图 7    不同功能区域的菌属差异分析

Fig. 7    Analysis of the differences in the genera of the different functional areas
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可以分解各种糖类，产生醋酸和丙酸作为反硝化的碳源[49]，其余菌属也均与脱氮相关，表明与主反应区相
比，污泥选择区主要依赖这 5种菌属进行脱氮。在主反应区中，显著优势菌属为 Pajaroellobacter、
Plasticicumulans 和 Sulfuritalea，Sulfuritalea 主要降解有机酸，进一步表明部分有机物在主反应区被降解。

 2.3    微生物群落与环境因子的相关性分析

环境因素是影响微生物群落结构的主要因
素[50]，本研究选取COD、NH4

+-N、NO3
−-N、TN和

TP作为环境因子，结合沿程微生物群落结构变
化，利用冗余分析 (RDA)研究环境因子与微生物
菌属之间的相关性，如图 8所示。主轴 1和主轴
2的特征值分别为 52.14% 和 23.46%，解释了总
方差的 75.6%。在这些环境变量中 NO3

−-N的解释
度最高 (38.92%)，对微生物群落结构的塑造影响
最显著，NO3

−-N是污水处理厂生物脱氮的重要环
境因素[51]，结合 NO3

−-N沿程变化可知，其主要在
污泥选择区被去除，在主反应区的降解效率低、残
留质量浓度高，低浓度生化池主要反硝化菌为
Thauera、Haliangium、Bacteroides、Arcobacter、
Aeromonas 和 Prevotella_9，但其丰度占比低，平
均丰度分别为 1.45%、0.82%、0.48%、0.37%、
0.3% 和 0.32%，反硝化菌数量占比低是限制污水

厂脱氮的主要因素，其中 Haliangium 与 TN呈负相关，Thauera、Bacteroides、Arcobacter、Aeromonas 和
Prevotella_9 与 NO3

−-N呈负相关。NH4
+-N和 TP的贡献率仅次于 NO3

−-N，分别位居第 2和第 3(17.51%
和 7.76%)。在低进水浓度 CASS生化池中，观察到 NH4

+-N与 TP呈正相关，主要是由于好氧时硝化与聚磷
同步发生，厌氧时含氮物质分解释放 NH4

+-N同步聚磷菌释磷的结果。Plasticicumulans 和 Sulfuritalea 与
COD呈负相关关系；Candidatus_Accumulibacter 与 TP呈正相关，受 COD影响较大；Nitrospira 与 TN呈
正相关。上述结果进一步佐证沿程功能性微生物具有降解有机物和脱氮除磷的能力，同时可为优化调整工艺
参数、富集各功能性微生物类群提供依据。

 2.4    功能基因预测分析

为了获得不同生化区域细菌的功能，采用 PICRUSt软件，根据 KEGG(http://www.genome.jp/kegg/)数
据库预测细菌群落的功能。如图 9所示，有 6个功能基因组别，包括新陈代谢、人类疾病、细胞工程、生物
体系统、遗传信息加工和环境信息加工。根据 KEGG功能分类，碳水化合物代谢、氨基酸代谢、辅因子和维
生素代谢、萜类和聚酮化合物代谢、异生素降解和代谢、脂质代谢、能量代谢、细胞运输以及遗传信息复制
和修饰为低浓度生化池中的主要功能基因，其相对丰度之和在污泥选择区和主反应区分别为 81.65% 和
81.57%，除其他次生代谢物的生物合成外，其余的基因丰度均是选择区大于主反应区。相关研究表明，有机
物的添加可显著提高反硝化功能基因的活性，增加反硝化过程相关功能基因的数量[23]，结合微生物多样性分
析，污泥选择区大部分基因丰度比主反应区高的原因主要是选择区的耗氧有机物 (以 COD计)浓度高，微生
物数量多。

由 RDA分析可知 NO3
−-N的解释度最高，为了进一步研究氮代谢途径，选择了硝化代谢基因

(pmoA/B/C-moA/B/C、hao、nxrA/B)和反硝化代谢基因 (narG/H/I、napA/B、nirS/K、norB/C、nosZ)，污泥
选择区和主反应区分别标记为 I和 II(图 10)。在硝化途径中，沉淀 1 h时主反应区氨和羟胺氧化功能基因丰
度较高 (pmoA/B/C-moA/B/C、hao)，表明此时硝化性能增强，结合沿程污染物的变化主要是由于 NH4

+-N质
量浓度的升高促进了硝化反应，使该类功能基因丰度上升。主反应区沿程 NO2

−-N氧化功能基因丰度
(nxrA/B)明显比污泥选择区高，短程硝化适宜的溶解氧质量浓度为 0.5 mg·L−1[52]，当溶解氧为 1~2 mg·L−1

时，NO2
−-N积累率下降，主要进行全程硝化[53]，生化池主反应区进水曝气时溶解氧为 1~2 mg·L−1，主要以

全程硝化为主，而污泥选择区始终处于厌氧或缺氧状态，主要以短程硝化为主，基因 nxrA/B丰度低，结合

 

图 8    环境因子与微生物菌属之间的 RDA分析

Fig. 8    RDA analysis between environmental factors and
microbial genera

 

  3226 环　境　工　程　学　报 第 17 卷    



 

图 9    不同区域细菌群落的功能预测

Fig. 9    Functional prediction of bacterial communities in different regions
 

图 10    用于编码硝化和反硝化关键功能基因的相对丰度

Fig. 10    Relative abundance of genes used to encode key functions in nitrification and denitrification
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沿程菌属丰度变化可知两个区域的 Nitrospira(NOB)丰度差别并不大，说明溶解氧对 NOB的丰度影响不
大，主要是限制 NOB对 NO2

−-N的氧化功能，该结果与先前的研究报道一致[54]。从反硝化途径看，污泥选
择区和主反应区沿程均在进行反硝化，除进水 1 h外，其余阶段选择区反硝化基因丰度均比主反应区高，佐
证污泥选择区具有较高的脱氮效率。

 3    结论

1)根据低进水浓度 CASS生化池沿程污染物变化特征，可知耗氧有机物 (以 COD计)、TN、NO3
−-N、

TP主要在污泥选择区被吸附降解，NH4
+-N主要在主反应区被降解。污泥选择区进水 1 h COD和 TP值降至

最低，由于进水补充、厌氧大分子有机物分解释放和聚磷菌释磷，随后其沿程均有所上升，进水阶段 NO3
−-

N质量浓度始终低于主反应区，进水结束后沿程 NO3
−-N质量浓度持续下降；主反应区进水阶段 NH4

+-N质
量浓度显著降低。表明污泥选择区主要去除有机物和完成反硝化脱氮和除磷，主反应区主要进行硝化脱氨。
总体而言，生化池可去除低浓度污水中 56.42% 的耗氧有机物 (以 COD计)、41.71% 的 TN、77.78% 的
NH4

+-N、99.59% 的 TP。
2)沿程微生物变化特征结果表明，生化池的优势菌门有变形菌门、拟杆菌门、绿弯菌门、浮霉菌门、髌

骨菌门、迷踪菌门、蓝藻菌门和厚壁菌门，污泥选择区微生物总量较主反应区多，变形菌门是影响微生物多
样性变化的关键菌门。属水平上，污泥选择区进水 1 h Zoogloea、Aeromonas 和 Thauera 丰度较高，除磷、
氨氧化和反硝化性能较强；进水结束 Nitrospira 丰度较高；沉淀 1 h Thauera 的丰度提高，反硝化性能提
升；闲置结束 Prevotella_9、Bacteroides、Arcobacter、Macellibacteroides 和 Candidatus_Accumulibacter 丰
度较高，脱氮菌类型多丰度高，脱氮性能提高，同时存在大分子有机物的分解释放和聚磷菌厌氧释磷。主反
应区进水 1 h Nitrospira 丰度较高，主要发生硝化NO3

−-N质量浓度上升；进水结束 Terrimonas 和 Lactobacillus
丰度较高，该过程以反硝化和有机物降解为主；沉淀 1 h Nitrosomonas 丰度较高，主要发生氨氧化；闲置结
束 Sulfuritalea、Haliangium、Zoogloea 丰度较高，该阶段同步进行有机物降解、反硝化脱氮和除磷。

3)沿程功能性微生物丰度变化与污染物浓度变化相对应，NO3
−-N对微生物群落结构的塑造影响最显著

(解释度为 38.92%)。整体功能基因丰度污泥选择区大于主反应区，氮代谢途径表明沿程主反应区均发生全程
硝化反硝化，选择区均发生短程硝化和全程反硝化。除进水 1 h外，其余阶段选择区的反硝化功能基因丰度
均比主反应区高。
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LIANG Ziyang1, PENG Jiamin1, ZHANG Yongchun1, ZHONG Haitao1,2,*, YU Guangwei1,2

1.  College  of  Natural  Resources  and  Environment,  South  China  Agricultural  University,  Guangzhou  510642,  China;
2. Guangdong Provincial Key Laboratory of Agricultural & Rural Pollution Abatement and Environmental Safety, Guangzhou
510642, China
*Corresponding author, E-mail：zhonghaitao815@163.com

Abstract    The concentration of sewage in some cities in southern China is low, while it can be treated by cyclic
activated sludge system (CASS),  and the treatment performance is  closely related to the microbial  community
characteristics, but few studies had addressed the changes in microbial community structure along the process.
In this study, a CASS urban wastewater plant in Guangdong Province was selected as a typical case to analyse
the  pollutant  removal  characteristics  and  microbial  changes  along  the  process,  and  to  explore  the  pollutant
removal  mechanism  from  a  microbiological  perspective.  The  results  showed  that  oxygen-consuming  organic
matter (COD), TN, NO3

−-N and TP were mainly adsorbed and degraded in the sludge selection zone along the
CASS biochemical  tank with low influent  concentration,  and COD and TP values in the influent  decreased to
minimum at 1 hour,  while NH4

+-N was mainly oxidized and degraded in the main reaction zone. Biochemical
tank could remove 56.42% of oxygen-consuming organic matter (COD), 41.71% of TN, 77.78% of NH4

+-N, and
99.59% of TP from the sewage. The main dominant bacterial phyla in the biochemical tank were Amoebacteria,
Bacteroidetes,  Green  Campylobacter  and  Phyllobacterium,  of  which  Amoebacteria  was  the  key  phylum
influencing the microbial  diversity.  At  the genus level,  high abundance of Zoogloea, Aeromonas and Thauera
occurred in the selection zone, and high abundance of Nitrospira occurred in the main reaction zone after 1 hour
feeding. At the end of feeding, high abundance of Nitrospira occurred in the selection zone, high abundance of
Terrimonas and Lactobacillus occurred in the main reaction zone. After 1 hour of sedimentation, the abundance
of Thauera increased in the selection zone and high abundance of Nitrosomonas occurred in the main reaction
zone, where ammonia oxidation mainly occurred. At the end of idle, high abundance and types of denitrifying
bacteria  occurred in  selection zone,  and high abundance of Sulfuritalea, Haliangium and Zoogloea occured in
the main reaction zone. Changes in the abundance of functional microorganisms along the process corresponded
to  changes  in  pollutant  concentrations.  NO3

−-N had  the  most  significant  effect  on  shaping  the  structure  of  the
microbial  community  (38.92%  explained).  The  nitrogen  metabolic  pathway  showed  that  nitrification  and
denitrification occurred along the main reaction zone, short-course nitrification and full denitrification occurred
in the selection zone, and the abundance of denitrification functional genes was higher in the selection zone than
in the main reaction zone at all stages except for 1 hour feeding.
Keywords      low  influent  concentrations;  CASS  process;  nitrogen  and  phosphorus  removal;  microbial
communities
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