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常温下 ＣＡＮＯＮ反应器中功能微生物的沿程分布
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摘　要：为研究常温环境中上向流曝气生物滤池型ＣＡＮＯＮ反应器中功能微生物的沿程分布特点，采用扫描电镜
对微生物形态进行观测，并基于ａｍｏＡ以及１６ＳｒＤＮＡ片段的多样性，采用聚合酶链式反应－变性梯度凝胶电泳分
析技术（ＰＣＲＤＧＧＥ）对滤层不同高度的功能微生物进行群落结构分析，通过分子克隆法进行种属鉴定及系统发育
分析．结果表明：反应器内微生物形态多样，其中优势菌为０２～１０μｍ的球形及椭球形菌；滤层５００ｍｍ以下的氨
氧化细菌种类和数量远远高于滤层上半部分，而厌氧氨氧化菌种类单一，其数量沿滤层自上而下有增强的趋势；反

应器中检测到的氨氧化细菌为亚硝化球菌属（Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｃｃｕｓ）和亚硝化单胞菌属（Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓ），而厌氧氨氧化菌
与ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＫｕｅｎｅｎｉａｓｔｕｔｔｇａｒｉｅｎｓｉｓ的相似度高达９８％．基于功能微生物的种属特征及沿程分布特点，可以有针
对性地改善功能分区，改变滤料材质，从而增强反应器的脱氮效果及抗冲击能力．
关键词：ＣＡＮＯＮ反应器；氨氧化细菌；厌氧氨氧化菌；系统发育；群落分布；扫描电镜
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　　由于上向流曝气生物滤池具有处理效率高、
占地面积小、抗冲击负荷能力强等特点［１－２］，目前

许多ＣＡＮＯＮ工艺多采用此形式实现．然而，这种
反应器作为一种推流式反应器，由于滤池内部自

下而上各段 ＮＨ４
＋ －Ｎ负荷及其他水力条件不



同，会造成滤层各段微生物的活性及群落结构不

同，从而会出现反应器沿程各段对 ＮＨ４
＋ －Ｎ的

去除能力不同［３］．因此，需要分析内部微生物的
沿程分布规律，从而优化工艺运行条件．然而，目
前这种类型ＣＡＮＯＮ反应器内部的微生物沿程分
布研究还鲜见报道［４－５］．由于 ＣＡＮＯＮ反应器中
的两种功能细菌为氨氧化细菌（ＡＯＢ）与厌氧氨
氧化菌（ＡＮＡＭＭＯＸ菌）［６］，相比于分离、纯化等
传统的生物学方法，应用显微技术及分子生物技

术研究两类功能微生物的形态特征、群落结构及

种属特性，能够更有效、更准确地获得微生物方面

的信息．扫描电镜（ＳＥＭ）虽然不能对微生物种群
进行直接定性，但可对系统内微生物形态特征的

变化进行直观的评价．此外，在 ＣＡＮＯＮ工艺中，
ＮＨ４

＋－Ｎ在氨单加氧酶（ＡＭＯ）的催化作用下氧
化生成羟胺（ＮＨ２ＯＨ），这是脱氮反应的第一步，
也是极为关键的一步［７］，ａｍｏＡ基因正是编码氨
单加氧酶（ＡＭＯ）活性位点多肽的基因［８－９］．利用
ａｍｏＡ基因作为分子标记可以从分子水平研究氨
氧化细菌的多样性及种属特性［１０］．对于厌氧氨氧
化微生物来说，应用其特异性引物扩增１６ＳｒＤＮＡ
作为标记可以研究其种群结构［１１］．

本文研究上向流曝气生物滤池型 ＣＡＮＯＮ反
应器中功能微生物种群结构及种属特性的沿程变

化规律，以便更合理地设置功能分区、优化设计参

数，提高脱氮效果．

１　实　验
１１　ＣＡＮＯＮ反应器及样品采集

上向流曝气生物滤池型 ＣＡＮＯＮ反应器如图
１所示．反应器内径１５０ｍｍ，有效高度７００ｍｍ，总
容积８１５Ｌ，有效体积１８Ｌ，柱内装填火山岩活
性生物 陶 粒 滤 料．以 ＮａＨＣＯ３、（ＮＨ４）２ＳＯ４、
ＫＨ２ＰＯ４与自来水配制进水氨氮为 ３００ｍｇ／Ｌ左
右原水，从反应器底部进入，由上部出水口排出，

在整个过程中，温度一直保持在１６～２０℃．
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图１　ＣＡＮＯＮ反应器试验装置及工艺流程图

　　在反应器连续稳定运行第２８天，分别从反应
器滤层由上至下１００、３００、５００和７００ｍｍ处采集
滤料若干，将样品保存于－２０℃冰箱中用以提取
基因组ＤＮＡ．
１２　扫描电镜观察

取不同滤层高度采集的滤料少许，经戊二醛

固定、乙醇梯度脱水、乙酸异戊酯置换、临界点干

燥、离子溅射喷金处理后使用日立 Ｓ－４３００型扫
描电镜仪对样品进行观察并拍照．每个样品随机
拍摄５～１０张照片．
１３　基因组ＤＮＡ的提取

用无菌玻璃棒搅拌滤料以使生物膜脱落，称

取１ｇ湿质量的生物膜，加入２７ｍＬＤＮＡ提取液
（１００ｍｍｏｌ／ＬＴｒｉｓＨＣｌ，１００ｍｍｏｌ／ＬＥＤＴＡ（乙二
胺四乙酸），１５ｍｏｌ／ＬＮａＣｌ，１００ｍｍｏｌ／ＬＮａ３ＰＯ３，
１％ ＣＴＡＢ（十六烷基三甲基溴化铵），ｐＨ８０），并
加入５０μＬ蛋白酶 Ｋ（３０ｇ／Ｌ），５０μＬ溶菌酶
（２０ｇ／Ｌ）以及数粒玻璃珠，３７℃水浴３０ｍｉｎ．此
后加入 １５ｍＬＳＤＳ（十二烷基硫酸钠）溶液
（２００ｇ／Ｌ），６５℃水溶２ｈ，期间每隔２０ｍｉｎ上下
颠倒混匀一次．８０００ｇ离心１０ｍｉｎ，将上清液转移
至新的无菌离心管中，并加入等体积的氯仿／异戊
醇（２４∶１），混匀，８０００ｇ离心１０ｍｉｎ后将上清液
转移至新的无菌离心管中，并加入０６倍体积预冷
的异丙醇，－２０℃过夜保存．１２０００ｇ离心５ｍｉｎ，
弃上清，再以同样的转速离心３ｍｉｎ，弃上清液并将
样品置于通风处彻底晾干，之后用５０μＬ１×
ＴＥｂｕｆｆｅｒ（１０ｍｍｏｌ／ＬＴｒｉｓＨＣｌ；１ｍｍｏｌ／ＬＥＤＴＡ，
ｐＨ８０）溶解．所提取的基因组ＤＮＡ结果用０８％
（质量分数）的琼脂糖凝胶电泳检测以备ＰＣＲ用．
１４　ＰＣＲ扩增及ＤＧＧＥ电泳

用引物ａｍｏＡ１Ｆ和ａｍｏＡ２Ｒ［１２］扩增氨氧化细
菌ａｍｏＡ基因．其中ａｍｏＡ１Ｆ的５＇端所加ＧＣ夹子
为ＤＧＧＥ设计；对于 ＡＮＡＭＭＯＸ菌的特异性片段
的扩增采用巢式ＰＣＲ方法：第一阶段先用细菌的
通用引物 ２７Ｆ／１４９２Ｒ［１３］进行 １６ＳｒＤＮＡ序列的
ＰＣＲ扩增，并对ＰＣＲ产物进行纯化回收，之后以第
一阶段的ＰＣＲ产物为模板，以ＡＮＡＭＭＯＸ菌的特
异性引物对Ａｍｘ３６８Ｆ／Ａｍｘ８２０［１４］进行第二阶段的
ＰＣＲ扩增，Ａｍｘ３６８Ｆ的５＇端加ＧＣ夹子同样为后续
ＤＧＧＥ所设计．ＰＣＲ反应体系为２５μＬ，其中包含
２５μＬ１０×ＥｘＴａｑｂｕｆｆｅｒ（Ｍｇ２＋ Ｐｌｕｓ），ｄＮＴＰ
２０μＬ，引物各１０μＬ，ＴａＫａＲａＥｘＴａｑ酶０６２５Ｕ，
模板ＤＮＡ约１０ｎｇ，用无菌水补齐至２５μＬ．各种
引物序列及 ＰＣＲ反应条件见文献［１２－１４］．ＰＣＲ
扩增产物用１５％（质量分数）的琼脂糖凝胶进行

·３２·第１０期 刘涛，等：常温下ＣＡＮＯＮ反应器中功能微生物的沿程分布



电泳检测．
采用北京天根公司 ＤＮＡ胶回收试剂盒进行

ＰＣＲ产物的纯化回收，具体操作按说明书进行．
对ＰＣＲ产物进行ＤＧＧＥ分析：聚丙烯酰胺质量分
数８％，变性梯度为３０％～６０％，电压１２０Ｖ，电泳
时间 ５ｈ，ＰＣＲ产物上样量约 ５００ｎｇ，电泳在
ＤｃｏｄｅＵｎｉｖｅｒｓａｌＭｕｔａｔｉｏｎＤｅｔｅｃｔｉｏｎＳｙｓｔｅｍ仪器上
进行．电泳结束后用 Ｂａｓｓａｍ等［１５］的方法对凝胶

进行银染，并对凝胶拍照．
１５　基因文库的构建、测序及系统发育分析

切取ＤＧＧＥ图谱中的目的条带溶于 ５０μＬ
ＴＥ（ｐＨ８０）溶液中，４℃过夜，以此为模板，以不
含ＧＣ夹的引物进行ＰＣＲ扩增，并对ＰＣＲ产物进
行纯化．按照 ｐＭＤ１９Ｔｐｌａｓｍｉｄｖｅｃｔｏｒｓｙｓｔｅｍ说明
书进行基因片段与载体的连接后，转化到大肠杆

菌ＤＨ５α感受态细胞中，通过蓝白斑法筛选阳性
克隆子并进行测序．采用ＢＬＡＳＴ对测序结果和基
因库中已知序列进行相似性分析，并利用 ＭＥＧＡ
４０软件，采用邻位相连法（ＮｅｉｇｈｂｏｒＪｏｉｎｉｎｇ）构
建系统发育树，自举值为１０００．

２　结果与讨论
２１　稳定运行时的脱氮效果

反应器在常温、进水氨氮为 ３００ｍｇ／Ｌ条件
下，通过调节曝气及水力停留时间实现了ＣＡＮＯＮ
的稳定运行，并连续稳定运行约３０ｄ．取样时反应
器运行工况为：进水氨氮质量浓度３００ｍｇ／Ｌ，温
度１８℃，曝气量４５Ｌ／ｍｉｎ，氨氮去除率达８３％，
氨氮去除负荷为 １４ｋｇ／（ｍ３·ｄ），总氮去除率
７５％，总氮去除负荷１１ｋｇ／（ｍ３·ｄ），出水硝氮
浓度维持在２０～３５ｍｇ／Ｌ．尽管得到的总氮去除
负荷略低于Ｓｌｉｅｋｅｒｓ以及Ｃｈｕａｎｇ等的研究［１６－１７］，

但依然属于较高的去除负荷，因此，分析在该运行

工况下的微生物沿程分布特点更具有代表性．
２２　电镜（ＳＥＭ）照片

由于氨氧化细菌和厌氧氨氧化细菌形态多样，

一般难以通过形态来区分和鉴定其种属．污水处理
厂经常出现的氨氧化细菌主要是亚硝化球菌属

（Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｃｃｕｓ）和亚硝化单胞菌属（Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓ），
其形态分别呈球状和短杆状，而亚硝酸盐氧化菌主

要是硝化螺菌属（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ）和硝化杆菌属
（Ｎｉｔｒｏｂａｃｔｅｒ），形态分别呈螺旋状和杆状［１８］．过去
曾报导厌氧氨氧化菌为规则或者不规则的球形和

椭球形，单生或成簇聚生［１９］，直径约０８～１１μｍ．
因此，图２中的球菌和椭球菌可能为亚硝化球菌属
（Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｃｃｕｓ）和厌氧氨氧化细菌，短杆菌可能为

亚硝化单胞菌属（Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓ），而长杆菌可能为
硝化杆菌属（Ｎｉｔｒｏｂａｃｔｅｒ）．

由图２可见，显微镜下可检测到长杆菌、短杆
菌、球菌和椭球形的菌，其中直径 ０２～１０μｍ
的椭球形和球形菌为优势菌，几乎未检测到螺旋

状细菌，而长杆菌所占的比例也很低，说明反应器

中亚硝酸盐氧化菌含量很低，这也保证了反应器

中的亚氮几乎不会被硝酸盐氧化菌利用，从而得

到有效积累，为后续的厌氧氨氧化创造条件．
图２（ａ）中微生物数量较少，多数为单生，并未成
簇聚生；在滤层３００ｍｍ处，细菌数量增加，且出
现了聚集生长的趋势（图２（ｂ））；随着滤层深度
的增加，微生物数量明显增多（图２（ｃ）、（ｄ）），且
成簇聚生，其中以椭球形和球形菌为主，但也存在

数量可观的短杆菌．这些细菌可能为氨氧化细菌
和厌氧氨氧化菌，其种属特性将通过接下来的分

子生物学技术进一步验证．

（ａ）滤层由上至下１００ｍｍ处

（ｂ）滤层由上到下３００ｍｍ处

（ｃ）滤层由上到下５００ｍｍ处

（ｄ）滤层由上到下７００ｍｍ处

图２　不同滤层高度样品的电镜照片
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２３　ＰＣＲＤＧＧＥ图谱及系统发育分析
由于ＰＣＲＤＧＧＥ图谱中的每一条带代表一

个可能的细菌类群或可操作分类单位（ＯＴＵ），条
带的数量和信号强度与生物多样性和生物数量密

切相关，基于 ＰＣＲＤＧＧＥ图谱可以确定不同取样
处微生物的种类和数量关系．

不同高度采集样品的 ＤＧＧＥ分析见图３．氨
氧化细菌在１００和３００ｍｍ处的可见条带只有３
条，而在５００和７００ｍｍ处条带数量明显增多，条
带信号明显增强，说明氨氧化细菌在滤层５００ｍｍ
处以下的种类和数量明显增多，这与扫描电镜试

验的结果一致．其原因可能为：由于反应器采用上
向流曝气，而氨氧化细菌是一种严格的好氧细菌，

在反应器底部曝气量充足，有利于其生长．而富含
氨氮基质的进水也是从反应器底部进入，氨氮会

率先供给下部的氨氧化细菌．随着反应器内溶解
氧和氨氮被利用，在反应器上部的氨氧化细菌受

到抑制，从而造成种类和数量的下降．此外，水力
冲刷作用导致上部生物膜在一定程度上的破坏也

是造成这种现象的原因之一．Ｐｕｒｋｈｏｌｄ等研究表
明：污水处理系统中氨氧化细菌的多样性程度越

高，对复杂环境的适应能力就越强，其抗冲击能力

也就越强；反之，如果系统中只含有单一的氨氧化

细菌，其抗干扰能力就较差［１０］．在本实验所用的
ＣＡＮＯＮ反应器中，５００ｍｍ以下处的氨氧化细菌
的多样性程度很高，具有较强的抗冲击负荷．然
而在３００ｍｍ以上的位置，氨氧化细菌多样性很
低，抗干扰能力较差．因此，为了提高滤层上部区
域的抗冲击负荷，需要采取一定措施提高氨氧化

细菌的多样性程度，其中最直接的做法就是对滤

料进行重新排布．考虑到火山岩生物陶粒滤料填
充的 ＣＡＮＯＮ反应器内已经形成稳定的气道，重
新排布滤料可能会破坏系统内的好氧／厌氧区域
分布，进而破坏功能微生物的稳定性，影响系统的

脱氮性能，可改用便于排布的软性填料，比如海

绵、无纺布等．但是它们对细菌的持留能力可能低
于火山岩生物陶粒滤料，从而使 ＣＡＮＯＮ的启动
时间延长，具体解决方案还需进一步研究．

　　对于ＡＮＡＭＭＯＸ菌来说，４个取样点的ＤＧＧＥ
图谱基本一致，而且只有两条可见条带，说明ＡＮＡ
ＭＭＯＸ菌的群落结构在整个反应器中基本一致，几
乎不随滤层高度的变化而变化．此外，条带６的信
号沿滤层自上而下有逐渐增强的趋势，也说明ＡＮ
ＡＭＭＯＸ菌在反应器下方的数量要略多于上方．原
因可能在于反应器上部氨氧化细菌种类和数量的

减少，不能为ＡＮＡＭＭＯＸ菌很好地创造厌氧环境，
也不能提供ＡＮＡＭＭＯＸ菌代谢所需足够的亚硝酸
盐．此外，水力冲刷作用导致上部生物膜一定程度
的破坏也是造成这种现象的原因之一．值得注意的
是，通过条带信号的强弱只能粗略推测细菌数量的

多少，要想更精确地检测细菌数量，还需要通过荧

光定量ＰＣＲ等其他检测手段．
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　（ａ）氨氧化细菌图谱　　　　（ｂ）厌氧氨氧化细菌图谱

Ａ，Ｂ，Ｃ，Ｄ分别代表滤层由上至下１００、３００、５００和７００ｍｍ处．

图３　ＰＣＲ产物ＤＧＧＥ图谱沿程分布

　　对ＤＧＧＥ图谱上的７条主要条带进行切割、
ＤＮＡ洗脱、回收、重新扩增，构建基因克隆文库，经
测序所得的 ＤＮＡ序列提交至 ＧｅｎＢａｎｋ，得到的
ＧｅｎＢａｎｋ序 列 号 为 ＪＮ３６７４５３ＪＮ３６７４５７以 及
ＪＱ７５３３１８．对测序结果和基因库中已知序列进行相
似性对比分析，结果见表１．由于条带６和７之间相
似度达 ９８％，可以归并为一个可操作分类单位
（ＯＴＵ），它们与ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＫｕｅｎｅｎｉａｓｔｕｔｔｇａｒｉｅｎｓｉｓ
相似度达９８％．这些已知细菌的形态多为球形、椭
球形和短杆状，与前文扫描电镜结果一致．

表１　７个条带所代表的基因序列对比结果

条带编号 Ｇｅｎｂａｎｋ登陆号 最相似种属 相似度／％
１ ＪＮ３６７４５３ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄａｍｍｏｎｉａｏｘｉｄｉｚｉｎｇｂａｃｔｅｒｉｕｍ（ＨＱ１４２８９７） ９９
２ ＪＮ３６７４５４ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄａｍｍｏｎｉａｏｘｉｄｉｚｉｎｇｂａｃｔｅｒｉｕｍ（ＨＱ１２３４３２） ９９
３ ＪＮ３６７４５５ Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｃｃｕｓ（ＡＦ０４７７０５） ９６
４ ＪＮ３６７４５６ Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓｅｕｒｏｐａｅａ（Ｌ０８０５０） ９６
５ ＪＮ３６７４５７ Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓｓｐ．（ＡＹ９５８７０３） ９６
６、７ ＪＱ７５３３１８ ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＫｕｅｎｅｎｉａｓｔｕｔｔｇａｒｉｅｎｓｉｓ（ＡＦ３７５９９５） ９８

　　基于 ａｍｏＡ基因序列构建系统发育树（图
４），树图的外源基因为４种常见的氨氧化微生物，

即亚硝化单胞菌属（Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓ）、亚硝化螺菌
属（Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ）、亚硝化球菌属（Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｃｃｕｓ）、
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亚硝化叶菌属（Ｎｉｔｒｏｓｏｌｏｂｕｓ）以及一些未培养的
氨氧化细菌．从图４可知，条带３与亚硝化球菌属
（Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｃｃｕｓ）处于一个分枝上，其余４个条带均
与亚硝化单胞菌属（Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓ）的亲缘关系较
近，与亚硝化叶菌（Ｎｉｔｒｏｓｏｌｏｂｕｓ）、亚硝化螺菌
（Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ）的遗传距离较远．由于所研究的反
应器进水氨氮浓度为３００ｍｇ／Ｌ，属于较高的氨氮
环境， 在 该 条 件 中 检 测 到 亚 硝 化 球 菌

（Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｃｃｕｓ）的存在，这与前人报道的亚硝化
球菌属（Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｃｃｕｓ）在高氨氮环境中作为氨氧
化细菌的结果吻合［２０］．此外，系统中还存在亚硝
化单胞菌属（Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓ），它是许多水生态系
统中最常见的氨氧化菌类型［７］．
　　从图３（ａ）不同泳道的条带变化情况来看，亚
硝化球菌 （Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｃｃｕｓ）仅出现在滤层 １００及
３００ｍｍ处，而与亚硝化单胞菌属（Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓ）
相关的条带１、条带２所代表的氨氧化细菌仅在
滤层下方出现．如何根据这些细菌的空间分布特
点改进工艺条件以达到更好的脱氮效果，还有待

于进一步的研究．
基于ＡＮＡＭＭＯＸ菌１６ＳｒＤＮＡ序列构建的系

统发育树见图５．树图的外源基因选取了常见的几
种 ＡＮＡＭＭＯＸ 菌．可 以 看 出，条 带 ６、７与
ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＫｕｅｎｅｎｉａｓｔｕｔｔｇａｒｉｅｎｓｉｓ遗传距离最近，
这与之前报道的在一个特定的环境条件中，只可能

有一种ＡＮＡＭＭＯＸ菌会成为优势菌种的结果相一
致［２１］．ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＫｕｅｎｅｎｉａｓｔｕｔｔｇａｒｉｅｎｓｉｓ属于浮
霉菌属，是污水处理系统中除ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＢｒｏｃａｄｉａ
ａｎａｍｍｏｘｉｄａｎｓ之外的典型的具有厌氧氨氧化活性
的微生物［２２－２４］．存在于本系统中的ＡＮＡＭＭＯＸ菌
是 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｋｕｅｎｅｎｉａ ｓｔｕｔｔｇａｒｉｅｎｓｉｓ而 非

ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＢｒｏｃａｄｉａａｎａｍｍｏｘｉｄａｎｓ，其原因在于
本实验所用污水是用自来水加一定的无机盐配制

而成，具有较高的盐离子浓度，而 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ
Ｋｕｅｎｅｎｉａｓｔｕｔｔｇａｒｉｅｎｓｉｓ被认为是一种存在于淡水
环境中，并对较高的盐离子浓度具有一定耐受性的

ＡＮＡＭＭＯＸ菌［２１］，因 此，ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＫｕｅｎｅｎｉａ
ｓｔｕｔｔｇａｒｉｅｎｓｉｓ成为系统中的优势ＡＮＡＭＭＯＸ菌．
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图４　基于ａｍｏＡ基因序列的系统发育树
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图５　基于ＡＮＡＭＭＯＸ菌１６ＳｒＤＮＡ序列的系统发育树

３　结　论
１）上向流曝气生物滤池型 ＣＡＮＯＮ反应器

中，滤层下方的氨氧化细菌的种类和数量远高于

滤层上部；厌氧氨氧化菌的多样性几乎不随滤层

高度发生变化，其数量沿着滤层自上而下有逐渐
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增强的趋势．
２）反应器中微生物形态多样，易成簇生长，其

中以直径０２～１０μｍ的球形及椭球形菌为主．
３）ＤＮＡ测序结果表明，亚硝化球菌属

（Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｃｃｕｓ）和亚硝化单胞菌（Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓ）是
反应器中的主要氨氧化细菌，而厌氧氨氧化菌与

ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＫｕｅｎｅｎｉａｓｔｕｔｔｇａｒｉｅｎｓｉｓ的相似度高达
９８％．
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