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不同膜污染阶段微生物特征与膜污染的关系

李　宝，高大文，付　源
（哈尔滨工业大学 城市水资源与水环境国家重点实验室，１５００９０哈尔滨）

摘　要：为考察微生物特征与膜污染阶段性发展的关系，在常温下运行缺氧／好氧膜生物反应器（Ａ／Ｏ－ＭＢＲ），采用末
端限制性片段长度多态性分析 （Ｔ－ＲＦＬＰ）技术、原子力显微镜（ＡＦＭ）等技术，获得ＭＢＲ系统内微生物的种类、数量分
布等信息，并采用３阶段模式对一个完整的膜污染周期内膜污染的发展过程进行研究．结果表明：膜丝表面及膜孔内壁
的附着物质是膜通量降低的主要原因；好氧段混合液内、凝胶层、膜丝表面的微生物群落结构不相同，并随膜污染的发展

而不断演替；随膜压升高，Ｃａｋｅ层微生物优势种群演替过程为根瘤菌属→伯克氏菌属→未培养硝化螺菌属→发硫菌属

→动胶菌属→ β－变形菌纲，其中动胶菌属与膜表面粘性物质积累有较大关系．
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　　近年来，膜生物反应器（ＭＢＲ）广泛地应用于 污水处理行业，膜污染是制约其普遍推广的主要

因素［１］．研究膜污染形成机理和影响因素，能够
为改进膜材料、膜组件的形状，调整ＭＢＲ的构型，
减缓膜污染速率提供理论支持．目前，膜污染研究
主要是对胞外聚合物的成分比例［２］进行相关性

比较［３－４］，对存在于反应器和膜表面的微生物关



注较少［５］．根据膜污染速率变化，ＭＢＲ膜污染发
展进程可分为不同阶段，各阶段的膜污染类型不

同，特征各异，膜污染发展的影响因素也存在差

别［６－７］．２００５年，Ｂａｅ等［８］提出了膜污染３阶段发
展模式．在次临界通量下，分阶段分析膜污染能更
好地理解其发展过程，发现其跃变的内在原因，是

膜污染研究的新思路．本文选择常温条件下运行
的缺氧／好氧膜生物反应器（Ａ／Ｏ－ＭＢＲ），以好
氧段混合液、Ｃａｋｅ层和膜丝表面的微生物群落、
形态为研究对象，分析不同膜污染阶段微生物群

落、多样性指数、代谢物与膜污染的关系，以寻求

膜污染发展的微生物因素，并对膜污染机理进行

探讨．

１　实　验
１１　实验材料

接种污泥取自哈尔滨市文昌污水处理厂，进

水为人工模拟［９］污水，进水指标：ｐＨ为 ７３４～
７８１，ＣＯＤ为３１６８～３５００ｍｇ·Ｌ－１，ＮＨ＋４Ｎ质
量浓度为３９８～５２３ｍｇ·Ｌ－１．
１２　反应器装置

采用Ａ／Ｏ－ＭＢＲ工艺，反应器总体由有机玻
璃制成．缺氧池为圆柱体，半径１４０ｍｍ，高２４０ｍｍ，
有效容积 ８Ｌ．好氧池 ＭＢＲ为长方体，尺寸为
４００ｍｍ×１００ｍｍ×４００ｍｍ，有效容积８Ｌ．好氧段
采用连续微孔曝气，缺氧段搅拌器连续低速搅拌．膜
组件为中空纤维式微孔膜，聚乙烯膜材质．膜面积为
０１１ｍ２，膜通量为０２７ｍ３／（ｍ２·ｄ），日处理污水量
２４Ｌ，膜丝表面孔径为０４μｍ，反应器简图见图１．
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１—进水箱；２—缺氧段；３—蠕动泵；４—好氧段；５—出水；６—帘式

膜组件；７—曝气泵；８—时间继电器；９—转子流量计；１０—搅拌

器；１１—真空膜压力表．

图１　Ａ／Ｏ－ＭＢＲ试验装置

１３　运行条件
反应器起始污泥质量浓度为３４００ｍｇ·Ｌ－１，

水力停留时间为８ｈ，污泥停留时间为３０ｄ，溶解
氧维持在 ２０ｍｇ·Ｌ－１，控制反应器内水温在

（２０±２）℃，采用连续进水、间歇出水的方式运
行，出水抽吸比为１２ｍｉｎ∶３ｍｉｎ．
１４　检测方法
１４１　常规检测方法

每天测定反应器进水、缺氧池、好氧池和出水

的水质，其中 ＣＯＤＣｒ、ＮＨ
＋
４Ｎ、ＮＯ

－
２Ｎ、ＮＯ

－
３Ｎ用

国家标准方法检测，ｐＨ、ＤＯ、温度用 ＷＴＷ（ｐＨ／
Ｏｘｉ３４Ｏｉ）手提式多参数测试仪测定．
１４２　微生物种群检测

Ｔ－ＲＦＬＰ已广泛应用于微生物种群检测、群
落结构多样性分析［１０－１１］及多种环境样品的检

测［１２－１３］．Ｔ－ＲＦＬＰ操作流程见文献［１４］．本研究
所用ＰＣＲ扩增引物为带 ＦＡＭ荧光标记的８Ｆ引
物与１４９２Ｒ引物，用 ＲｓａＩ作为限制性内切酶纯
化．将Ｔ－ＲＦ片段对照自建文库可知微生物种群
信息．
１４３膜表面观察

选取典型膜污染周期内不同污染阶段点，在

膜压分别为０００３、００１３、００３ＭＰａ时取样，剪下
污染后膜丝，用双面胶粘于载玻片上，在原子力显

微镜（Ｂｉｏｓｃｏｐｅ，ＶｅｅｃｏＩｎｃ）下扫描，根据膜丝表面
的微观形态获得膜丝表面微细结构和表面附着物

形式．

２　结果与讨论
２１　Ａ／Ｏ－ＭＢＲ反应器运行效果

Ａ／Ｏ－ＭＢＲ反应器连续运行 １１０ｄ，出水
ＮＨ＋４Ｎ平均质量浓度为１３ｍｇ·Ｌ

－１，去除率为

９７％，ＣＯＤＣｒ出水平均质量浓度为１７７ｍｇ·Ｌ
－１，

去除率为９４％．ＭＢＲ反应器运行效果良好，达到
了除碳脱氮的目的（见表１）．

表１　反应器处理效果

检测指标
进水平均值／

（ｍｇ·Ｌ－１）

出水平均值／

（ｍｇ·Ｌ－１）

平均去除率／

％

ＮＨ＋４Ｎ ４５３ １３ ９７２

ＣＯＤＣｒ ３１９６ １７７ ９４２

ＴＮ ４８０ １０６ ７６９

２２　膜污染周期
ＭＢＲ在稳定运行的基础上连续运行几个膜污

染周期，选取一个典型的膜污染周期做为研究对

象，采用真空膜压力表记录反应器每个工作日的膜

压变化．由图２可以看出，常温下 ＭＢＲ的膜污染
周期在２７ｄ左右．膜压增长曲线呈现阶段性变化，
ＭＢＲ运行０～１ｄ膜污染速率为５ｋＰａ·ｄ－１，污染
迅速；１～１５ｄ膜污染速率为０５ｋＰａ·ｄ－１，膜污染
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缓慢；１５～２７ｄ膜污染速率为２ｋＰａ·ｄ－１．
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图２　膜压力变化

　　此膜压升高曲线与部分学者的膜污染阶段学
说［１５－１６］相吻合，即在次临界通量下，根据膜污染

速率变化，将膜污染周期分为初始污染、缓慢污染

和膜压跃升污染３个阶段．本文将以膜污染３阶
段模式研究膜污染进程．
２３　膜丝表面原子力显微镜形态观察

在此膜污染周期内选取空白膜丝和３个阶段
内稳定点作为样品，采用原子力显微镜（视野

２０×２０μｍ）观察膜丝表面的微形态，如图３．

（ａ）ｐＴＭ ＝０ＭＰａ

（ｃ）ｐＴＭ ＝００１３ＭＰａ

（ｂ）ｐＴＭ ＝０００３ＭＰａ

（ｄ）ｐＴＭ ＝００３ＭＰａ

图３　原子力显微镜膜丝表面形态观察

　　未污染膜丝在原子力显微镜下膜孔清晰，表
面无覆盖物（图３（ａ））；初始污染阶段，半透明条
状物质（胞外聚合物或者菌体）出现，约占图片１／
４（图３（ｂ））；缓慢污染阶段，半透明状物质横竖
交叠成网状，约占图片的１／２，部分膜孔被完全覆
盖（图３（ｃ））；膜压跃升污染阶段，半透明状物质
交错伸展，多层密集堆叠，完全占据整个图面，大

部分膜孔被完全覆盖，膜孔内壁被堵塞（图 ３
（ｄ））．图３膜丝污染类型包括了错流死端过滤中
的４种膜污染机理［１７］图像．

由图３可以看出，膜丝被胞外聚合物或者微
生物菌体紧密黏附，阻塞了膜孔，导致膜通量降

低，即膜污染．初始阶段，混合液中少量胞外聚合
物迅速吸附在膜丝表面；缓慢污染阶段，覆盖在膜

丝表面上的胞外聚合物增多，相互黏连成片状，大

量膜孔被完全或者部分阻塞，膜丝过水通量下降．
膜丝表面黏性物质积累，导致紧贴在膜丝周围的

混合液黏滞阻力增大，传质过程受限，进而使浓差

极化现象加剧，膜出水量降低．为维持原有出水通
量必须增大出水抽吸压力，此时膜污染已过渡到

膜压跃升阶段，增大出水抽吸压力导致膜丝相互

紧贴吸附，膜丝表面的滤饼层压缩，进而膜通量降

低，形成恶性循环直至膜孔被完全堵塞，至此，膜

污染周期结束．
缓慢污染阶段，胞外聚合物在膜组件积累导

致膜孔阻塞是膜污染加剧的重要原因．由此，控制
膜污染可以从生物手段入手，比如向反应器内投

加生物调节剂改变环境条件，使产生胞外聚合物

的微生物种群处于劣势，降低其在系统中种群的

数量，从而达到减少胞外聚合物的积累、延缓膜污

·３３·第２期 李宝，等：不同膜污染阶段微生物特征与膜污染的关系



染的效果．
２４　微生物群落与膜污染的关系

微生物群落结构决定其系统功能的特性和强

弱，多样性表示其稳定程度，稳定的群落是其发挥

功能的基础．在 ＭＢＲ膜污染过程中，每隔一段时
间对好氧池混合液、Ｃａｋｅ层和膜丝表面取样，测
定ＭＢＲ系统内微生物群落结构，见图４．
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图４　不同膜污染阶段Ｔ－ＲＦＬＰ群落结构图谱

　　由图 ４可以看出，膜初始污染阶段，膜压
０００３ＭＰａ时，好氧段混合液内优势种群是根瘤
菌目 ＲｈｉｚｏｂｉａｌｅｓＢａｃｔｅｒｉｕｍ，Ｃａｋｅ层优势种群是
Ｏｒｉｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ．，膜丝表面优势种群是 Ｔ－ＲＦＬＰ
片段长度为４１９ｂｐ的微生物（记ｂｐ４１９）．由此可
见，在ＭＢＲ运行初期膜丝表面、Ｃａｋｅ层和好氧段
混合液中微生物的优势种群并不一样．每种微生
物种群都有其适宜的生态位，表明这些部位都存

在各自的局部微环境．
缓慢污染阶段，反应器运行至膜压０００６ＭＰａ

时，伯克氏菌属 Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｓｐ．成为好氧段混合
液内和 Ｃａｋｅ层上优势种群．Ｃａｋｅ层的微环境在
水力和气流的搅动下被打破，与混合液环境融合，

形成相同的优势种群；膜丝表面优势种群仍是

ｂｐ４１９，因为这部分微生物与膜丝接触紧密，还未
受到混合液的冲击，优势种群没有发生变化．膜压
００１１ＭＰａ时，膜丝表面的优势种群转变成伯克
氏菌属 Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｓｐ．，同样，膜压 ００１３ＭＰａ
时膜丝表面优势种群和００１１ＭＰａ时，Ｃａｋｅ层的
优势种群同为未培养的硝化菌群 Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ
Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｓｐ．，膜压 ００１８ＭＰａ时膜丝表面的优
势种群与００１３ＭＰａ时混合液内优势种群同为 γ
－变性菌纲ＧａｍｍａＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ．这说明膜丝
表面微生物群落与混合液和 Ｃａｋｅ层上微生物群
落存在着演替关系，其优势种群的演替步调滞后

于混合液和 Ｃａｋｅ层，而且缓慢污染阶段中 ＭＢＲ
体系内凝胶层是不断与混合液和膜丝交流变化

的．通过进行曝气或者水力冲刷，使 Ｃａｋｅ层不断
处于变动状态，可以延缓膜污染速率，延长膜污染

周期．膜压００１８ＭＰａ时Ｃａｋｅ层上优势种群是动
胶菌属ＺｏｏｇｌｏｅａＲａｍｉｇｅｒａ，动胶菌属细菌是胞外
聚合物等黏性胶体物质的释放主体，对Ｃａｋｅ层黏
性物质的增加具有重要的作用．

膜压跃升阶段，膜压为００３９ＭＰａ时，混合液
内优势种群是 Ａｑｕａｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ．，Ｃａｋｅ层优势种
群是β－变性菌纲Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ，送检途中
膜丝样品丢失．随着运行天数的增加，Ｃａｋｅ层厚
度增加，在抽吸压力作用下，被紧密压缩吸附在膜

丝上，膜组件内部与混合液交流受阻，混合液和

Ｃａｋｅ层上优势种群不同．
通过对膜污染阶段研究发现，初始膜污染是

不可逆的，膜压跃升阶段是膜孔阻塞、Ｃａｋｅ层压
缩造成的连锁反应，控制这两个周期的可操作性

很低，而缓慢污染期是一个可操作性强的阶段，对

膜污染控制具有重要的作用．

３　结　论

１）常温下，Ａ／Ｏ－ＭＢＲ对ＮＨ＋４Ｎ、ＣＯＤＣｒ去除

率在９４％以上，ＴＮ去除率达７６％，脱碳除氮效果
良好．
２）膜丝表面、膜孔内壁附着的固体或者溶解

性物质是导致膜污染的主要原因之一．
３）好氧段混合液、Ｃａｋｅ层、膜丝表面的微生

物群落结构各不相同，并随膜污染的发展不断演

替；随膜压升高，Ｃａｋｅ层微生物优势种群演替过
程为：根瘤菌属→伯克氏菌属→未培养硝化螺菌
属→发硫菌属→动胶菌属→β－变性菌纲，其中
动胶菌属与膜表面黏性物质积累有较大关系．
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４）相比初始污染和膜压跃升阶段，缓慢污染
阶段周期长，膜污染速率低，具有较强的可操作

性，是控制膜污染的重要时期．可通过改变运行
参数影响系统生境来调节膜污染速率．
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