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柠檬酸废水厌氧颗粒污泥微生物菌群结构解析
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摘　 要： 为揭示柠檬酸废水生物处理过程中功能菌群作用机制，以柠檬酸工业废水内循环厌氧反应塔（ＩＣ）中厌氧颗粒污泥为研

究对象，统计颗粒粒径分布，通过环境扫描电子显微镜（ＥＳＥＭ）观察颗粒微观形态结构，利用高通量测序技术分析微生物多样性

及菌群特征．结果发现，粒径在 １．０～４．０ ｍｍ 的颗粒所占比例最多，为 ７４．４％．ＥＳＥＭ 显示微生物分布以球形细菌为主．高通量测序

得到８ ３９７条有效序列，可划分操作分类单元（ＯＴＵ）８７３ 个，Ａｌｐｈａ 多样性指数显示样品文库覆盖率 ０．９３６，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数为 ４．３７６，
而 ＡＣＥ 指数与 Ｃｈａｏ１ 指数分别为 ３ ４１５．５１ 与 ２ ２４６．５１，反映颗粒污泥中微生物种类与数量均较多．微生物菌群主要包括 ４ 大类，分
别为可降解有机物的水解发酵菌群 Ｐａｌｕｄｉｂａｃｔｅｒ、Ｐａｒａｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ、Ｅｒｙｓｉｐｅｌｏｔｒｉｃｈａｃｅａｅ、Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ、Ｐｈａｓｃｏｌａｒｃｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ、Ａｍｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ、
Ｓａｃｃｈａｒｏｆｅｒｍｅｎｔａｎｓ 与 Ａｌｋａｌｉｆｌｅｘｕｓ（所占比例之和为 ２４．９３％）；产氢产乙酸菌群 Ｐｅｔｒｉｍｏｎａｓ 与 Ｓｙｎｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ（所占比例之和为 ３４．８９％）；
产甲烷菌Ｍｅｔｈａｎｏｓａｅｔａ（３．４４％）及可耐受工业废水毒害的微生物菌群 Ｌｅｖｉｌｉｎｅａ、Ｌｏｎｇｉｌｉｎｅａ 与 Ｔｈｅｒｍｏｖｉｒｇａ（所占比例之和为 １４．６２％）．
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　 　 柠檬酸广泛应用于食品饮料、医药、化工清洗与

环保等领域，在柠檬酸的生产过程中会产生大量的

高浓度有机废水，对环境造成严重污染，柠檬酸废水

是否有效处理直接关系着柠檬酸行业的持续发展．



柠檬酸工业废水中 ＢＯＤ（生化需氧量）占 ＣＯＤ（化
学需氧量）的 ５０％左右，具有良好的可生化性，因
此，较多地采用生物处理方法，反应器以内循环

（ＩＣ）厌氧反应器形式为主［１］ ．在 ＩＣ 反应器中，微生

物主要存在于厌氧颗粒污泥中，作为废水生物处理

的主体，研究颗粒污泥中的菌群结构，有助于了解柠

檬酸废水处理过程中微生物的作用机制，提高柠檬

酸废水的处理效果．目前，裴振洪等［２］ 通过构建 １６Ｓ
ｒＤＮＡ 文库分析了柠檬酸废水厌氧颗粒污泥菌群结

构，发现优势菌属为棒杆菌属（Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、梭
菌属（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ）、消化球菌属（Ｐｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ）与疣微

菌属（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）．但由于 １６Ｓ ｒＤＮＡ 克隆文库

获得的序列有限（１００ 条左右），仅能够反映有限的

优势微生物类群，很大程度上可能低估了厌氧颗粒

污泥微生物的物种组成．近几年发展的高通量测序

技术可获得足够数量的可用序列（１ 万条左右），能
够较全面和准确地反映微生物群落结构，日趋成为

解析复杂环境中微生物菌群组成和相对丰度的重要

工具［３］ ．
本文以湖南某柠檬酸废水 ＩＣ 反应塔中厌氧颗

粒污泥为研究对象，分析颗粒粒径分布，应用环境扫

描电子显微镜（ＥＳＥＭ）观察厌氧颗粒污泥微观形

态，并利用高通量测序技术解析厌氧颗粒污泥微生

物菌群结构特征，以期为提高柠檬酸废水处理效果

提供微生物学理论基础．

１　 实　 验

１．１　 颗粒污泥形态结构

厌氧颗粒污泥取自湖南某柠檬酸生产厂化工废

水处理的内循环（ＩＣ）厌氧塔（１ ４００ ｍ３），用蒸馏水

将颗粒污泥清洗 ３ 次，在坐标纸上进行粒径分布检

测，通过数码相机拍摄颗粒污泥外观．
厌氧颗粒污泥微观结构通过环境扫描电子显微

镜（ＦＥＩ ＱＵＡＮＴＡ ２００）观察．样品预处理步骤见文献

［４］：厌氧颗粒污泥在 ４ ℃、１０ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ 条件下离心

１０ ｍｉｎ，收集沉淀，将沉淀放置－８０ ℃ 超低温冰箱

（ＳＡＮＹＯ，ＭＤＦ－Ｕ３２Ｖ）冷冻 ２４ ｈ，取出后立即置于冷

冻干燥机（Ｆｒｅｅｚｅ Ｄｒｙｅｒ，ＦＤ５－ｓｅｒｉｅｓ）中真空干燥２４ ｈ，
脱去水分．样品喷金后进行观察，并利用 Ｘ－射线能谱

仪（ＥＤＡＸ Ｇｅｎｅｓｉｓ ２０００）分析颗粒污泥的元素组成．
１．２　 高通量测序

取 ０．５ ｇ 颗粒污泥，通过试剂盒（Ｅ． Ｚ．Ｎ．Ａ Ｓｏｉｌ
ＤＮＡ，ＯＭＥＧＡ）提取微生物基因组 ＤＮＡ，通过 １％琼

脂糖凝胶电泳检测抽提基因组的完整性，利用

Ｑｕｂｉｔ２．０ ＤＮＡ 试剂盒检测基因组 ＤＮＡ 浓度．
ＰＣＲ 扩 增 所 用 引 物 为 ３４１Ｆ ／ ８０５Ｒ， 即

ＣＣＴＡＣＡＣＧＡＣＧＣＴＣＴＴＣＣＧＡＴＣＴＮＣＣＴＡＣＧＧＧＮＧＧＣＷＧＣＡＧ 与

ＧＡＣＴＧＧＡＧＴＴＣＣＴＴＧＧＣＡＣＣＣＧＡＧＡＡＴＴＣＣＡＧＡＣＴＡ
ＣＨＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣ［５］ ．ＰＣＲ 反应体系包括：ＤＮＡ
模板 （ １０ ｎｇ ）， ５ μＬ １０ × Ｂｕｆｆｅｒ， ０． ５ μＬ ｄＮＴＰｓ
（１０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ），３４１Ｆ ／ ８０５Ｒ 引物各 ０．５ μＬ（５０ μｍｏｌ ／ Ｌ），
０．５ μＬ ＤＮＡ 聚合酶（５ Ｕ／ μＬ，Ｐｌａｎｔｉｕｍ Ｔａｑ，Ｔｈｅｒｍｏ），添
加超纯水至 ５０ μＬ．

同一样品设置 ３ 个重复，ＰＣＲ 扩增程序如下：
９５ ℃预变性 ３ ｍｉｎ；２５ 个循环包含 ３ 个阶段，即 ９５，
５５ 和 ７２ ℃下各保持 ３０ ｓ；７２ ℃终延伸 ５ ｍｉｎ．ＰＣＲ
产物进行琼脂糖电泳，通过 ＤＮＡ 胶回收试剂盒

（ＳａｎＰｒｅｐ，上海生工）对 ＰＣＲ 产物进行回收．
回收的 ＰＣＲ 产物通过 Ｑｕｂｉｔ２．０ ＤＮＡ 检测试剂

盒精确定量，并添加测序标签，通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ
测序平台完成对样品高通量测序．
１．３　 微生物菌群结构分析

对高通量测序所得序列进行质控（ＱＣ），以去除

不符合要求的引物序列、短片段及低质量序列．将所

得序列进行相似性分析，并划分操作分类单元（ＯＵＴ，
相似性大于 ０．９７）．ＯＴＵ 聚类采用软件 ｕｃｌｕｓｔ（ｈｔｔｐ： ／ ／
ｗｗｗ．ｄｒｉｖｅ５．ｃｏｍ ／ ｕｃｌｕｓｔ ／ ｄｏｗｎｌｏａｄｓ１＿１＿５７９．ｈｔｍｌ）．

计算微生物 Ａｌｐｈａ 多样性指数，包括覆盖率、丰
富度指数、香农指数、ＡＣＥ 指数与 Ｃｈａｏ１ 指数．样品

文库覆盖率（ｃｏｖｅｒａｇｅ）计算公式为：Ｃ ＝ １－Ｎ１ ／ Ｎ，其
中，Ｎ１为只含有一条序列的 ＯＴＵ 数目；Ｎ 为总序列

数目［６］ ．丰富度指数通过操作分类单元的个数计算，
以衡量单个样本中物种种类个数．香农指数计算公

式为 Ｈ＝ －∑Ｐ ｉ ×ｌｎＰ ｉ，其中 Ｐ ｉ为各种群物种数与样

本总物种数比值，结果可衡量群落异质性．ＡＣＥ 指数

和 Ｃｈａｏ１ 指数均用来估计群落中含 ＯＴＵ 数目的指

数，其算法不同．Ａｌｐｈａ 多样性分析采用软件 ｍｏｔｈｕｒ
（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｍｏｔｈｕｒ．ｏｒｇ ／ ） ．

通过 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 软件将序列进行物种分类，
选取门（ｐｈｙｌｕｍ）、属（ｇｅｎｕｓ）为分类单位，统计各分

类单位对应序列数量，绘制物种丰度图［７］ ．

２　 结果与讨论

２．１　 厌氧颗粒污泥形态结构

对颗粒污泥进行数码照相，通过坐标纸刻度对

照，在放大镜下统计了 １ ３４５ 个颗粒的粒径大小

（图 １（ａ）），并利用 Ｏｒｉｇｉｎ Ｐｒｏ ９．０ 软件绘制粒径分

布柱状图，结果如图 １（ｂ）所示．厌氧颗粒污泥为深

黑球状，呈明显的颗粒特征．粒径在 ２．０ ～ ３．０ ｍｍ 的

颗粒所占比例最多，达 ３７．９％；大部分粒径在 １．０ ～
４．０ ｍｍ，所占比例为 ７４．４％；４ ～ ５ ｍｍ 的粒径最少，
比例为 ４．８％．

·６１１· 哈　 尔　 滨　 工　 业　 大　 学　 学　 报　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 第 ４８ 卷　



40

30

20

10

0
1 2 3 4 5

比
例
/%

粒径/mm
(a)污泥外观 (b)粒径分布

图 １　 颗粒污泥外观与粒径分布

Ｆｉｇ．１　 Ａｐｐｅａｒａｎｃｅ ａｎｄ ｐａｒｔｉｃｌｅ ｓｉｚｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒａｎｕｌａｒ ｓｌｕｄｇｅ

　 　 对真空干燥后的厌氧颗粒污泥进行粘样，喷金

３０ ｓ．在 ２０ ｋＶ 加速电压下，通过环境扫描电镜

（ＥＳＥＭ）放大 ５ ０００ 倍，观察颗粒污泥微观结构，结
果如图 ２（ａ）所示．通过 ＥＤＳ 分析颗粒污泥微生物的

元素组成及比例，结果见图 ２（ｂ）．
由图 ２（ａ）可知，颗粒污泥中分布较多直径接近

１ μｍ 的球形菌．另外发现，细胞表面光滑、形态匀

称，表明在较高有机物浓度下，颗粒污泥内的微生物

生长良好．与普通活性污泥相比，颗粒污泥对工业废

水中复杂环境的适应能力更强． Ｔｙｕｐａ 等［８］ 研究发

现，与普通絮状活性污泥相比，颗粒污泥抗重金属毒

害作用的能力提高 ５０％．通过能谱分析检测颗粒污

泥中元素组成及比例，结果显示 Ｃ、Ｏ、Ｃａ、Ｐ、Ｎ、Ｆｅ、Ｓ
所占比例最高，这 ７ 种元素质量分数之和达９７．０１％．
此外，颗粒污泥中含有少量微量元素 Ｍｇ 和 Ｃｏ．
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图 ２　 厌氧颗粒污泥微生物形态结构

Ｆｉｇ．２　 Ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ ａｎａｅｒｏｂｉｃ ｇｒａｎｕｌａｒ ｓｌｕｄｇｅ

２．２　 微生物群落结构解析

２．２．１　 样本序列

测序获得原始序列 １０ ３９２ 条，去除 ｂａｒｃｏｄｅ 序

列、两端引物序列，并进行质控以去除部分低质量序

列、嵌合体及靶区域外序列，得到可用于分析的

８ ３９７条序列，这些序列平均长度为 ４１４．３ ｂｐ（表 １）．
表明颗粒污泥具备较大的样本序列数量且平均长度

合适，可很好地满足后续微生物多样性分析要求．
表 １　 污泥测序序列分析结果

Ｔａｂ．１　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔ ｆｏｒ ｓｌｕｄｇｅ

样品 测序条数
质控后

序列数量

序列平

均长度

厌氧颗粒污泥 １０ ３９２ ８ ３９７ ４１４．３

２．２．２　 微生物多样性分析

微生物 Ａｌｐｈａ 多样性指数结果如表 ２ 所示．随
机抽取样本序列数作为横坐标，以对应的 ＯＴＵ 数目

为纵坐标，可绘制出如图 ３（ａ）所示的丰富度稀疏曲

线．同理，得到香农指数曲线（图 ３（ ｂ））、ＡＣＥ 指数

曲线（图 ３（ｃ））与 Ｃｈａｏ１ 指数线（图 ３（ｄ））．
表 ２　 颗粒污泥微生物 Ａｌｐｈａ 多样性统计

Ｔａｂ．２　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｇｒａｎｕｌａｒ ｓｌｕｄｇｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

序列数量 ＯＴＵ 数量 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 ＡＣＥ 指数 Ｃｈａｏ１ 指数 覆盖率

８ ３９７ ８７３ ４．３７６ ３ ４１５．５１ ２ ２４６．５１ ０．９３６

　 　 试验获得的 ８ ３９７ 条序列可分成 ８７３ 个 ＯＴＵ，
而操作分类单元可能接近于属，表明颗粒污泥中微

生物种类很多．样本覆盖率达 ０．９３６，对应图 ３（ａ）丰
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富度稀疏曲线，说明序列没有被测出的概率非常小，
该结果能很好地反映颗粒污泥中微生物实际存在情

况．Ｓｈａｎｎｏｎ 指数为 ４．３７６，对应图 ３（ｂ）中的 Ｓｈａｎｎｏｎ
指数曲线最终趋向平坦，说明取样的数量合理，取样

深度足够．另外，ＡＣＥ 指数达 ３ ４１５．５１，Ｃｈａｏ１ 指数为

２ ２４６．５１，这两个指数常用来估计物种总数．对应

图 ３（ｃ）、（ｄ）这 ２ 条曲线也能反映出序列数量达到

或接近饱和，表面颗粒污泥中微生物多样性极高．由
此说明，在柠檬酸化工废水处理过程中，颗粒污泥保

持较高的微生物丰度与菌属多样性．
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图 ３　 物种多样性分析

Ｆｉｇ．３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

２．２．３　 微生物菌群结构解析

通过 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 软件分析 ｐｈｙｌｕｍ（门）水平各

微生物所占比例，小于 ０．３％的细菌统一用“Ｏｔｈｅｒ”表
示，结果如图 ４ 所示．可以看出，微生物主要可分为 ７
大类门，丰度最高的是拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ），比例

达 ４３． １３％；其次为厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ），比例为

２４．８３％．绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）为颗粒污泥中第 ３ 大

类微生物，比例为 １６．０３％．接下来依次为广古菌门

（Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、互养菌门

（Ｓｙｎｅｒｇｉｓｔｅｔｅｓ）及嗜热丝菌门（Ｃａｌｄｉｓｅｒｉｃａ），所占比例

分别为 ３．７３％、２．５６％、２．２％及 ０．３８％．另外，未分类到

具体细菌门的序列（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）所占比例为 ５．６４％，
还有其他一些数目非常低的细菌门 （比例小于

０．３％），其比例之和为 １．５％．
为了更清楚了解厌氧颗粒污泥的菌属特征，分

析了属（ｇｅｎｕｓ）水平对应的序列数量及其所占比例，
并绘制菌属丰度柱状图，结果如图 ５ 所示．对于所占

比例小于 ０．５％的物种统一用“Ｏｔｈｅｒ”表示．
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图 ４　 Ｐｈｙｌｕｍ 水平上微生物丰度图

Ｆｉｇ．４　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｏｎ ｔｈｅ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｐｈｙｌｕｍ
由图 ５ 可知，Ｐｅｔｒｉｍｏｎａｓ（理研菌属）所占比例为

３２．１４％，包含序列 ２ ６９９ 条，为颗粒污泥中含量最多

的微生物菌属．Ｐｅｔｒｉｍｏｎａｓ 具有厌氧发酵产氢能力，
这与厌氧颗粒污泥性质密切相关，是厌氧处理高浓

度有机废水的功能菌属．Ｐｅｔｒｉｍｏｎａｓ 曾在微生物燃料

电池中出现［９］，与产甲烷菌分别参与产氢和产甲烷

过程．Ｅｒｙｓｉｐｅｌｏｔｒｉｃｈａｃｅａｅ 菌的丰度为 ７．６８％，包含相
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应序列 ６４５ 条．之前研究发现 Ｅｒｙｓｉｐｅｌｏｔｒｉｃｈａｃｅａｅ 参与

乳酸代谢过程［１０］，柠檬酸生产废水中有机酸类主要

为乳酸，因此，颗粒污泥中的该类微生物可有效地将

乳酸进行分解．
Ｐａｌｕｄｉｂａｃｔｅｒ 和 Ｐａｒａｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ 菌属所占比例分

别为 ７．１７％与 ０．６９％，均属于专性厌氧的拟杆菌门．
研究发现，拟杆菌属能发酵多种单糖和二糖产生丙

酸、乙酸和少量丁酸［１１］，因此，这两类微生物也是厌

氧颗粒污泥中的功能菌属．Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ（梭菌属）所占

比例为 ５．９５％，包含序列 ５００ 条，是颗粒污泥优势菌

属之一．Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ 属于厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ），是重

要的酸化发酵菌，降解有机物产生甲酸、乙酸、丙酸

等挥发酸，之前裴振洪等［２］ 通过 １６Ｓ ｒＤＮＡ 文库方

法，分析了柠檬酸废水厌氧颗粒污泥群落结构，同样

发现梭菌属是其优势菌属．Ｓｙｎｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ（互营单

胞菌）在颗粒中所占比例为 ２． ７５％，包含序列 ２３１
条．该菌属是厌氧发酵中常见的微生物，可以降解丁

酸，为颗粒污泥功能菌属之一．周轩宇［１２］ 研究了处

理造纸废水的新型厌氧反应器内功能菌群，发现

Ｓｙｎｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ 所占比例最高时达（２０．７６±０．５１）％，
是主要的优势菌群，对造纸废水容积负荷波动具有

良好的抗冲击性．
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图 ５　 Ｇｅｎｕｓ 水平上物种丰度图

Ｆｉｇ．５　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｏｎ ｔｈｅ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｇｅｎｕｓ
Ｍｅｔｈａｎｏｓａｅｔａ（甲烷鬃菌属）所占比例为 ３．４４％，

包含序列 ２８９ 条，是颗粒污泥进行废水厌氧消化产

甲烷阶段的功能菌属．朱文秀等［１３］ 进行了 ＩＣ 反应

器处理啤酒废水的效能及其微生物群落动态分析，
发现 Ｍｅｔｈａｎｏｓａｅｔａ 在高进水负荷下优势地位显著，
表明这类产甲烷菌具有耐受高负荷性能．Ｐｈａｓｃｏｌａｒｃ⁃
ｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 属于厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ），在颗粒污泥

中所占比例为 １．６３％，包含序列 １３７ 条，具有厌氧发

酵产生短链脂肪酸的能力［１４］ ．
Ｌｅｖｉｌｉｎｅａ（１１．４２％）和 Ｌｏｎｇｉｌｉｎｅａ（２．２％）为厌氧

绳菌纲（Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｅ） 的典型微生物菌属．曹新垲

等［１５］发现 Ｌｅｖｉｌｉｎｅａ 存在于处理含萘工业废水的厌

氧活性污泥中；王学华等［１６］也发现 Ｌｅｖｉｌｉｎｅａ、长绳菌

属（Ｌｏｎｇｉｌｉｎｅａ）是处理印染废水 ＵＡＳＢ 反应器内的

优势菌属．因此，Ｌｅｖｉｌｉｎｅａ 与长绳菌属（Ｌｏｎｇｉｌｉｎｅａ）均
具有耐受工业废水中有毒物质侵害的能力．Ｔｈｅｒｍｏ⁃
ｖｉｒｇａ 所占比例为 １％，包含序列 ８４ 条．王有昭［１７］ 进

行了生物电化学强化偶氮染料脱色作用机制研究，
发现 Ｔｈｅｒｍｏｖｉｒｇａ 在耐毒性驯化后的阳极生物膜中

所占比例为 １５．９％，在强化偶氮染料还原脱色中发

挥关键作用，该菌属的存在有助于提高颗粒污泥对

工业废水中有毒物质的耐受性能．
Ａｍｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ、Ｓａｃｃｈａｒｏｆｅｒｍｅｎｔａｎｓ 与 Ａｌｋａｌｉｆｌｅｘ⁃

ｕｓ ３ 种菌属所占比例较低，分别为 ０．６８％、０．６１％与

０．５２％，这 ３ 类菌曾在秸秆发酵液微生物菌群分析

中观察到．其中 Ａｍｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 参与氨基酸代谢，
Ａｌｋａｌｉｆｌｅｘｕｓ具有纤维素降解功能，可提供底物给产

酸菌［１８］ ．
此外，测序结果中有 １ １２９ 条序列与已有菌属

相似性低，不能归为其中一类，用 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ｂａｃｔｅ⁃
ｒｉａ（未明确分类细菌）表示，所占比例为１３．４５％，这
些序列的作用有待深入研究．所有比例低于 ０．５％的

序列之和为 ７２７ 条，对应菌属丰度共占８．６７％．说明

颗粒污泥中还存在许多低丰度微生物菌属，虽不属

于优势菌群，但也是颗粒污泥菌群结构的重要组分．
从以上分析可知，厌氧颗粒污泥功能菌群包括 ４

大类，分别为有机物水解发酵菌群 Ｐａｌｕｄｉｂａｃｔｅｒ、Ｐａｒａ⁃
ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ、Ｅｒｙｓｉｐｅｌｏｔｒｉｃｈａｃｅａｅ、Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ、Ｐｈａｓｃｏｌａｒｃｔｏ⁃
ｂａｃｔｅｒｉｕｍ、 Ａｍｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ、 Ｓａｃｃｈａｒｏｆｅｒｍｅｎｔａｎｓ 与 Ａｌｋａ⁃
ｌｉｆｌｅｘｕｓ（所占比例之和为 ２４．９３％）；产氢产乙酸菌群

Ｐｅｔｒｉｍｏｎａｓ 与 Ｓｙｎｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ （所 占 比 例 之 和 为

３４．８９％）；产甲烷菌Ｍｅｔｈａｎｏｓａｅｔａ（３．４４％）及可耐受工业

废水毒害的微生物菌群 Ｌｅｖｉｌｉｎｅａ、Ｌｏｎｇｉｌｉｎｅａ 与 Ｔｈｅｒｍｏ⁃
ｖｉｒｇａ（所占比例之和为 １４．６２％）．由多种功能菌群组成

厌氧颗粒污泥群落结构，可有效地完成高浓度柠檬酸

废水处理及抵抗有害物质对微生物的毒害作用．

３　 结　 论

１）厌氧颗粒污泥可挥发性悬浮固体浓度（ＶＳＳ）
所占比例较高（０． ６１１），大部分颗粒粒径在 １． ０ ～
４．０ ｍｍ（７４．４％）．ＥＳＥＭ 显示颗粒污泥中存在大量直

径约 １ μｍ 的球形细菌；ＥＤＳ 结果表明 Ｃ、Ｏ、Ｃａ、Ｐ、
Ｎ、Ｆｅ、Ｓ 这 ７ 种元素所占质量分数最高．

２）高通量测序获得 ８ ３９７ 条有效序列，可划分操

作分类单元（ＯＴＵ）８７３ 个，Ａｌｐｈａ 多样性指数显示样

品文库覆盖率为 ０．９３６，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数为 ４．３７６，而 ＡＣＥ

·９１１·第 ８ 期 曾涛涛， 等：柠檬酸废水厌氧颗粒污泥微生物菌群结构解析



指数与 Ｃｈａｏ１ 指数分别为 ３ ４１５．５１ 与２ ２４６．５１，各自

对应的曲线趋向平坦，反映出颗粒污泥中微生物多样

性与丰富度均较高．
３）厌氧颗粒污泥功能菌群包括 ４ 大类，分别为

有机物水解发酵菌群 Ｐａｌｕｄｉｂａｃｔｅｒ、Ｐａｒａｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ、
Ｅｒｙｓｉｐｅｌｏｔｒｉｃｈａｃｅａｅ、Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ、Ｐｈａｓｃｏｌａｒｃｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ、
Ａｍｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ、Ｓａｃｃｈａｒｏｆｅｒｍｅｎｔａｎｓ 与 Ａｌｋａｌｉｆｌｅｘｕｓ（所
占比例之和为 ２４．９３％）；产氢产乙酸菌群Ｐｅｔｒｉｍｏｎａｓ
与 Ｓｙｎｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ（所占比例之和为３４．８９％）；产甲

烷菌 Ｍｅｔｈａｎｏｓａｅｔａ（３．４４％）及可耐受工业废水毒害

的微生物菌群 Ｌｅｖｉｌｉｎｅａ、 Ｌｏｎｇｉｌｉｎｅａ 与 Ｔｈｅｒｍｏｖｉｒｇａ
（所占比例之和为 １４．６２％）．
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