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ＭＢＲ＋蠕虫反应器膜污染特征及微生物群落结构
刘　 嘉１，２， 左　 薇２， 张　 军２， 李　 慧２， 李俐频２， 田　 禹１，２
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摘　 要： 为研究针对 ＭＢＲ＋蠕虫反应器工艺中蠕虫捕食对膜污染的影响， 在常温下分别平行运行 ＭＢＲ＋蠕虫反应器（Ｒ１）和
作为对照系统的 ＭＢＲ＋空白蠕虫反应器（Ｒ２） ． 监测 Ｒ１ 工艺中 ＭＢＲ（Ｓ－ＭＢＲ）和 Ｒ２ 工艺中 ＭＢＲ（Ｃ－ＭＢＲ）的跨膜压力（ｐＴＭ），
检测污泥混合液及泥饼层微生物代谢产物的变化． 利用变性梯度凝胶电泳（ＤＧＧＥ）技术分析 Ｓ－ＭＢＲ 和 Ｃ－ＭＢＲ 中微生物种

类和分布． 结果表明： Ｓ－ＭＢＲ 的膜污染周期为 ９０ ｄ， Ｃ－ＭＢＲ 的膜污染周期为 ２８～３７ ｄ， 蠕虫捕食导致 Ｓ－ＭＢＲ 中 ＳＭＰ 和 ＥＰＳ
的多糖和蛋白质减少． Ｓ － ＭＢＲ 膜丝表面是微生物菌群 Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ， Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ， Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 和

Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ， 而 Ｃ－ＭＢＲ 膜丝表面是微生物菌群 Ａｚｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ， Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒ， Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 和 Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａ， 对 ＭＢＲ 膜污染

进程起主要作用． Ｃａｌｄｉｌｉｎｅａ 可能与 Ｓ－ＭＢＲ 膜污染减轻有关． 蠕虫捕食可改变微生物群落结构， 减缓 Ｓ－ＭＢＲ 膜污染．
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中图分类号： Ｘ１７２ 文献标志码： Ａ 文章编号： ０３６７－６２３４（２０１７）０２－００３２－０５

Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｆｏｕｌｉｎｇ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ａｎ ＭＢＲ＋ｗｏｒｍ ｒｅａｃｔｏｒ

ＬＩＵ Ｊｉａ１，２，ＺＵＯ Ｗｅｉ２，ＺＨＡＮＧ Ｊｕｎ２， ＬＩ Ｈｕｉ２， ＬＩ Ｌｉｐｉｎ２， ＴＩＡＮ Ｙｕ１，２

（１．Ｓｔａｔｅ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｕｒｂａｎ Ｗａｔｅｒ Ｒｅｓｏｕｒｃｅ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ （Ｈａｒｂｉｎ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ）， Ｈａｒｂｉｎ １５００９０， Ｃｈｉｎａ；
２．Ｓｃｈｏｏｌ ｏｆ Ｍｕｎｉｃｉｐａｌ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ， Ｈａｒｂｉｎ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， Ｈａｒｂｉｎ １５００９０， Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｔｏ ｓｔｕｄｙ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｗｏｒｍ ｐｒｅｄａｔｉｏｎ ｏｎ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｆｏｕｌｉｎｇ ｉｎ ａｎ ＭＢＲ＋ｗｏｒｍ ｒｅａｃｔｏｒ， ａｎ ＭＢＲ＋ｗｏｒｍ
ｒｅａｃｔｏｒ ｗｉｔｈ ｗｏｒｍ （Ｒ１） ａｎｄ ａｎ ＭＢＲ＋ｗｏｒｍ ｒｅａｃｔｏｒ ｗｉｔｈｏｕｔ ｗｏｒｍ （Ｒ２） ｗｅｒｅ ｏｐｅｒａｔｅｄ ｉｎ ｐａｒａｌｌｅｌ． Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ
ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｒｅｓｓｕｒｅ （ｐＴＭ） ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｗｅｒｅ ｓｔｕｄｉｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ＭＢＲ （Ｓ－ＭＢＲ） ｏｆ ｔｈｅ Ｒ１ ａｎｄ ｔｈｅ
ＭＢＲ （Ｃ－ＭＢＲ） ｏｆ ｔｈｅ Ｒ２． Ｄｅｎａｔｕｒｅｄ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ （ＤＧＧＥ） ｗａｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ａｎａｌｙｚｉｎｇ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ
ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ Ｓ－ＭＢＲ ａｎｄ ｔｈｅ Ｃ－ＭＢＲ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｍｅｍｂｒａｎｅ
ｆｏｕｌｉｎｇ ｃｙｃｌｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｓ－ＭＢＲ ａｎｄ ｔｈｅ Ｃ－ＭＢＲ ｗｅｒｅ ９０ ｄ ａｎｄ ２８－３７ ｄ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ． Ｗｏｒｍ ｐｒｅｄａｔｉｏｎ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｔｈｅ
ｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｅ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｌｕｂｌｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｒｏｄｕｃｔｓ （ＳＭＰ） ａｎｄ ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｏｌｙｍｅｒｉｃ ｓｕｂｓｔａｎｃｅｓ （ＥＰＳ）
ｏｆ ｔｈｅ Ｓ－ＭＢＲ． Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ， Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ， Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ， Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ ｏｎ ｔｈｅ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｗｉｒｅ
ｓｕｒｆａｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｓ －ＭＢＲ ａｎｄ Ａｚｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ， Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒ， Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ， Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａ ｏｎ ｔｈｅ ｍｅｍｂｒａｎｅ
ｗｉｒｅ ｓｕｒｆａｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｃ －ＭＢＲ ｐｌａｙｅｄ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｏｌｅ ｉｎ ｔｈｅ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｆｏｕｌｉｎｇ． Ｃａｌｄｉｌｉｎｅａ ｗａｓ ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｏ ｂｅ
ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｆｏｕｌｉｎｇ ａｌｌｅｖｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｓ －ＭＢＲ． Ｗｏｒｍ ｐｒｅｄａｔｉｏｎ ｃｈａｎｇｅｄ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｓ－ＭＢＲ， ｒｅｓｕｌｔｉｎｇ ｉｎ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｆｏｕｌｉｎｇ ａｌｌｅｖｉａｔｉｏｎ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ： ＭＢＲ； ｍｅｍｂｒａｎｅ ｆｏｕｌｉｎｇ； ＥＰＳ； ＳＭＰ； ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

收稿日期： ２０１６－０６－１９
基金项目： 水体污染控制与治理科技重大专项（２０１３ＺＸ０７２０１００７）；

黑龙江省杰出青年科学基金（ ＪＣ２０１３０３）；哈尔滨工业大
学城 市 水 资 源 与 水 环 境 国 家 重 点 实 验 室 项 目
（２０１４ＤＸ０３）；哈尔滨工业大学城市水资源与水环境国家
重点实验室开放基金（ＱＡ２０１２０７）

作者简介： 刘　 嘉 （１９８３—），女，博士研究生；
田　 禹 （１９６８—），女，博士生导师，长江学者特聘教授

通信作者： 左　 薇，ｚｕｏｗｅｉｓｔａｒ＠ １６３．ｃｏｍ；
田　 禹，ｈｉｔ＿ｔｉａｎｙｕ＠ １６３．ｃｏｍ

　 　 污水处理过程中产生的大量污泥容易导致二次

环境污染， 进一步的污泥处理和处置增加了污水处

理的成本， 限制了污水处理工艺的大规模应用． 目

前， 作为一项有效的生态技术， 利用微型动物捕食

污泥越来越受到关注［１－２］ ． 研究表明， 与传统 ＭＢＲ

相比， ＭＢＲ＋蠕虫反应器组合工艺具有同步废水处

理和污泥减量的特点［３］ ． 然而，关于蠕虫捕食对

ＭＢＲ 膜污染影响的研究较少． 随着 ＭＢＲ 膜污染程

度的加深， 影响膜污染的微生物代谢产物质量浓度

增高， 如溶解性代谢产物（ＳＭＰ）以及胞外聚合物

（ＥＰＳ） ［４］ ．微生物群落结构对膜污染也具有一定影

响， 膜污染发展变化过程中， 微生物群落不断演替

并最终形成分泌大量黏性物质的优势种群， 此时膜

污染程度最深［５－８］ ． 为研究蠕虫捕食对膜污染的影

响， 通过实验比较了 ＭＢＲ＋蠕虫反应器在接种和不

接种蠕虫的不同工艺条件下， 微生物代谢产物及微

生物群落结构特征， 探索了微生物代谢产物、微生

物种群结构与膜污染之间的关系． 进一步探讨了微

生物引起的膜污染机理．



１　 实　 验

１．１　 实验材料

ＭＢＲ 接种污泥取自哈尔滨太平污水处理厂二沉

池， 污泥经反应器驯化后， ＭＬＳＳ（混合液悬浮固体）
质量浓度控制在 ９ ０００ ～１０ ０００ ｍｇ·Ｌ－１ ． 蠕虫反应器

接种污泥为 ＭＢＲ 产生的剩余活性污泥， 运行过程中

ＭＬＳＳ 质量浓度控制在 ３ ０００～４ ０００ ｍｇ·Ｌ－１ ． 进水为

人工模拟生活污水， ＣＯＤ 为（３３７．９±１７．２）ｍｇ·Ｌ－１，
ＮＨ３－ Ｎ 为 （ ２８． ２ ± １． ４） ｍｇ · Ｌ－１， ＴＮ （总 氮） 为

（３０．５±１．２） ｍｇ·Ｌ－１， ｐＨ 为 ７．５±０．２．
１．２　 反应器装置

ＭＢＲ＋蠕虫反应器（Ｒ１）和作为对照系统的 ＭＢＲ
＋空白蠕虫反应器（Ｒ２）如图 １ 所示， Ｒ１ 工艺的蠕虫

反应器接种蠕虫， Ｒ２ 工艺的空白蠕虫反应器不接种

蠕虫． 反应器壁的材质为透明有机玻璃， 便于观察反

应状态． Ｓ－ＭＢＲ 和 Ｃ－ＭＢＲ 有效容积均为 ４０ Ｌ， 都安

装一个中空纤维滤膜组件， 有效过滤面积为 １ ｍ２， 膜

孔径为 ０．２ μｍ． 蠕虫反应器及空白蠕虫反应器有效

容积均为 ３９ Ｌ， 两个反应器内都均匀分布多层数个

填充了聚乙烯多孔性填料的穿孔板筐， 作为蠕虫的

载体． 实验所用蠕虫主要为颤蚓类， 经驯化后接种到

蠕虫反应器中． 蠕虫反应器中穿孔板的面积为

０．３６ ｍ２， 蠕虫总质量为 ０．０９６ ｋｇ， 反应器运行过程中

蠕虫密度控制在湿重 ０．２７ ｋｇ ／ ｍ２左右．
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图 １　 ＭＢＲ＋蠕虫反应器（Ｒ１）和ＭＢＲ＋空白蠕虫反应器（Ｒ２）
Ｆｉｇ． １ 　 ＭＢＲ ＋ ｗｏｒｍ ｒｅａｃｔｏｒ （ Ｒ１） ａｎｄ ＭＢＲ ＋ ｗｏｒｍ ｒｅａｃｔｏｒ

ｗｉｔｈｏｕｔ ｗｏｒｍｓ （Ｒ２）
１．３　 反应器运行

同时平行运行 Ｒ１ 和 Ｒ２ 工艺， 运行条件如表 １ 所

示．蠕虫反应器和空白蠕虫反应器运行过程中均采用连

续微曝气和间歇强曝气结合的曝气方式， 连续微曝气

风速为 ０．０１ ～ ０．０５ ｍ３ ／ ｈ， 间歇强曝气风速为 ０．２ ～
０．３ ｍ３ ／ ｈ， 持续 ５ ｍｉｎ， 频率为 １２ 次·ｄ－１， 反应器内的

溶解氧（ＤＯ）质量浓度保持在 １．０ ～ １．５ ｍｇ ／ Ｌ ［３］ ．每隔

２４ ｈ， Ｓ－ＭＢＲ 和 Ｃ－ＭＢＲ 中 ４．５ Ｌ 污泥分别排入蠕虫反

应器和空白蠕虫反应器， 与上一个 ２４ ｈ 运行周期结束

时剩下的污泥混合液混合； ２４ ｈ 运行结束后， 蠕虫反

应器和空白蠕虫反应器中的污泥沉淀 ３０ ｍｉｎ， ４．５ Ｌ 的

污泥混合液（沉淀污泥和少量上清液）排出反应器， 回

流到 Ｓ－ＭＢＲ 和Ｃ－ＭＢＲ．
表 １　 工艺运行条件

Ｔａｂ．１　 Ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｒｅａｃｔｏｒｓ

反应器 ＳＲＴ ／ ｄ ＨＲＴ ／ ｈ 温度 ／ ℃ ｐＨ

Ｓ－ＭＢＲ 和 Ｃ－ＭＢＲ ３０ ７．１ ２３±２ ７．２±０．３

蠕虫反应器 １ ２３±２ ７．１±０．２

１．４　 检测分析方法

１．４．１　 常规检测方法

采用国家标准方法， 每隔 ３ ｄ 测定 Ｓ－ＭＢＲ 和

Ｃ－ＭＢＲ进 水 和 出 水 的 ＣＯＤ、 ＮＨ３ － Ｎ、 ＮＯ３ － Ｎ、
ＮＯ２－Ｎ． ＤＯ、ｐＨ 和温度，分别利用 ＪＣＢ－６０７ 便携式

溶解氧仪、ＰＨＳＪ－３Ｆ 实验室 ｐＨ 计和温度计测定．
ＭＢＲ 运行过程中，利用膜组件上的真空压力表测定

ｐＴＭ， 表征膜污染程度。
１．４．２　 样品处理

泥饼层分离方法： 选取膜污染周期结束时

Ｓ－ＭＢＲ和 Ｃ－ＭＢＲ 反应器上的膜丝 １～２ 根， 截取中

间位置的等长段， 用等量的磷酸盐缓冲溶液将膜丝

上的泥饼层冲洗下来， 分别置于离心管中， 用于

ＥＰＳ 和 ＤＮＡ 提取．
膜丝表面凝胶层分离方法： 将冲洗后的膜丝放

入离心管中， 加入 ＰＢＳ 缓冲溶液进行超声破碎． 微

生物样品经过超声震动后从膜丝表面脱离到离心管

的缓冲溶液中， 按照 ＤＮＡ 试剂盒提取方法进行样

品中微生物 ＤＮＡ 的提取．
１．４．３　 ＳＭＰ、ＥＰＳ 提取方法

样品置于离心管中， ５ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 ５ ｍｉｎ，
取上清液经 ０． ４５ μｍ 滤膜过滤， 所得滤液即为

ＳＭＰ； 用蒸馏水将离心管中剩余污泥重新定容至原

体积， 混合均匀后水浴 （ ８０ ℃， ３０ ｍｉｎ）， 离心

（５ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ， ５ ｍｉｎ）， 上清液经 ０．４５ μｍ 滤膜过滤

后， 滤液用于 ＥＰＳ 分析［９］ ．
１．４．４　 微生物群落结构分析

利用 ＰＣＲ － ＤＧＧＥ 分子生物学方法［１０］ 分析

Ｓ－ＭＢＲ和 Ｃ－ＭＢＲ 中微生物群落结构特征． ＰＣＲ 引

物为 ＧＣ 夹的 ３３８Ｆ 和 ５１８Ｒ［１１］ ．

２　 结果与讨论

２．１　 工艺运行效果比较

Ｓ－ＭＢＲ 和 Ｃ－ＭＢＲ 连续运行 ９０ ｄ， 出水 ＣＯＤ
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平均分别为（２６．５±５．４）和（２５．９±７．３）ｍｇ·Ｌ－１， ＣＯＤ
去除效率分别为（９２． ４ ± １． ４）％和（９２． ６ ± ２． ０）％；
ＮＨ３－Ｎ 平均质量浓度分别为（２． １ ± ０． ５）和（２． ２ ±
０．８）ｍｇ·Ｌ－１， ＮＨ３ － Ｎ 去除效率分别为 （ ９２． ６ ±
２．１）％和（９２．１±２．８）％．实验结果表明尽管蠕虫捕食

释放大量的营养物质（ＣＯＤ 和 ＮＨ３－Ｎ） ［３］， Ｓ－ＭＢＲ
仍保持较高的 ＣＯＤ 和 ＮＨ３－Ｎ 去除效率（见表 ２）．

表 ２　 Ｓ－ＭＢＲ 和 Ｃ－ＭＢＲ 废水处理效果

Ｔａｂ．２　 Ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｓ－ＭＢＲ ａｎｄ ｔｈｅ Ｃ－ＭＢＲ ｔｒｅａｔｉｎｇ ｔｈｅ
ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｗａｓｔｅｗａｔｅｒ

检测

指标

进水平均值 ／

（ｍｇ·Ｌ－１）

Ｓ－ＭＢＲ Ｃ－ＭＢＲ

出水平均值 ／

（ｍｇ·Ｌ－１）

平均去除

效率 ／ ％

出水平均值 ／

（ｍｇ·Ｌ－１）

平均去除

效率 ／ ％

ＣＯＤ ３４７．２±１７．４ ２６．５±５．４ ９２．４±１．４ ２５．９±７．３ ９２．６±２．０

ＮＨ３－Ｎ ２８．５±１．３ ２．１±０．５ ９２．６±２．１ ２．２±０．８ ９２．１±２．８

ＴＮ ２９．５±３．２ ２３．５±１．４ ２０．３±３．１ ２３．２±２．１ ２１．４±２．３

２．２　 膜污染分析

Ｓ－ＭＢＲ 和 Ｃ－ＭＢＲ 连续运行 ９０ ｄ， 分别监测

Ｓ－ＭＢＲ和 Ｃ－ＭＢＲ 的 ｐＴＭ变化， 如图 ２ 所示． 当 ｐＴＭ

达 ３０ ｋＰａ 时，一个膜污染周期结束．Ｃ－ＭＢＲ 的膜污

染周期较短为 ２８ ～ ３７ ｄ， 平均 ｐＴＭ 增长速率为

１．０ ｋＰａ ／ ｄ． Ｓ－ＭＢＲ 的膜污染周期较长为 ９０ ｄ， 平均

ｐＴＭ增长速率为 ０．３ ｋＰａ ／ ｄ， 较 Ｃ－ＭＢＲ 降低了 ７０％．
由图 ２ 可看出， 蠕虫捕食可有效地减缓 Ｓ－ＭＢＲ 的

膜污染速率．
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图 ２　 Ｓ－ＭＢＲ 和 Ｃ－ＭＢＲ 反应器 ｐＴＭ随运行时间变化

Ｆｉｇ．２　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｐＴＭ ｉｎ ｔｈｅ Ｓ－ＭＢＲ ａｎｄ Ｃ－ＭＢＲ

工艺运行至 ９０ ｄ 时， Ｓ－ＭＢＲ 和 Ｃ－ＭＢＲ 反应

器 ｐＴＭ均达 ３０ ｋＰａ， 分别对各 ＭＢＲ 反应器污泥混合

液、生物膜表面泥饼层中微生物代谢产物的成分及

其质量浓度进行分析， 结果如表 ３ 所示．可以看出，
Ｓ－ＭＢＲ污泥混合液中 ＳＭＰ 的糖类和蛋白质类物质

质量浓度分别为 ８．１ 和 ７．９ ｍｇ·Ｌ－１， 较 Ｃ－ＭＢＲ 低

１４． ７％ 和 １８． ６％； ＥＰＳ 的糖类和蛋白类物质较

Ｃ－ＭＢＲ低 ２．５％和 ２３．４％． Ｓ－ＭＢＲ 中膜表面泥饼层

ＳＭＰ 的糖类和蛋白质类物质质量浓度分别为 １３．５

和 １１．７ ｍｇ·Ｌ－１， 较 Ｃ－ＭＢＲ 低 ２４．２％和 ２２．５％；
ＥＰＳ 的糖类和蛋白质类物质较 Ｃ－ＭＢＲ 低 ３．１％和

１３．４％． 实验结果表明， 与污泥暂时停留在空白蠕

虫反应器中相比， 蠕虫捕食污泥可有效地减少

Ｓ－ＭＢＲ中污泥混合液及膜表面泥饼层上 ＳＭＰ 和

ＥＰＳ 的糖类和蛋白质类物质质量浓度．
表 ３　 Ｓ－ＭＢＲ 和 Ｃ－ＭＢＲ 反应器微生物代谢产物

Ｔａｂ．３　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｓ－ＭＢＲ ａｎｄ ｔｈｅ Ｃ－ＭＢＲ
ｍｇ·Ｌ－１

反应器
ＳＭＰ ＥＰＳ

糖类 蛋白质类 糖类 蛋白质类

Ｓ－ＭＢＲ

污泥

混合液
８．１ ７．９ ２７．５ ４７．７

膜表面

泥饼层
１３．５ １１．７ ３４．２ ６１．３

Ｃ－ＭＢＲ

污泥

混合液
９．５ ９．７ ２８．２ ６２．３

膜表面

泥饼层
１７．８ １５．１ ３５．３ ７０．８

　 　 有研究表明， ＳＭＰ 和 ＥＰＳ 在生物污染物和膜

表面泥饼层形成过程中起到重要作用［１２－１３］， 其中

蛋白质和糖类物质可导致膜污染［１４］ ． 在 ＭＢＲｓ 膜污

染过程中， 膜丝上的微生物代谢产物及微生物菌群

的黏附使膜孔阻塞， 膜通量降低． 由此推断，
Ｓ－ＭＢＲ中污泥混合液及膜表面泥饼层中较低质量

浓度的糖类和蛋白质类物质与 Ｓ－ＭＢＲ 的膜污染减

轻有关； 可以通过生态技术手段改变微生物群落结

构， 降低产生胞外聚合物的微生物数量， 从而达到

延缓膜污染的目的．
２．３　 微生物群落与膜污染关系

反应器的核心组成主要是活性污泥中的微生物

种群［１５］， 微生物群落结构的特征决定了反应器的

功能和运行效果。 反应器运行结束时， 即第 ９０ 天，
Ｓ－ＭＢＲ 和 Ｃ－ＭＢＲ 的膜孔被完全堵塞，膜污染周期

终止． 此时， 分别在 Ｓ－ＭＢＲ 和 Ｃ－ＭＢＲ 反应器内对

污泥混合液、膜上泥饼层以及膜丝表面凝胶层取样，
分析其微生物群落结构， 结果见图 ３．

根据图 ３， 对 ＤＧＧＥ 图谱中主要条带进行测序

分析， 结果如表 ４ 所示． 由图 ３ 和表 ４ 可以看出， 无

论是 Ｓ－ＭＢＲ 还是 Ｃ－ＭＢＲ， 不同的生态环境微生物

种群结构也不相同． 每种微生物种群都有其自身所

适应的生态位， 并且随着周围环境的变化而进行演

替． 通过对比两个 ＭＢＲｓ 相同生态位上的微生物种

群发现， Ｓ－ＭＢＲ 的微生物群落结构与 Ｃ－ＭＢＲ 中不

同， 这可能与蠕虫捕食有关．
另外， Ｓ－ＭＢＲ 和 Ｃ－ＭＢＲ 中污泥混合液的微生
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物种群结构与其泥饼层的相似， 而与膜丝上的微生

物种群基本不同． ＭＢＲｓ 反应器运行过程中， 由于

曝气强度较高造成水力和气流在膜的泥饼层上不断

搅动， 导致膜上泥饼层与污泥混合液不断融合， 形

成相似的微生物群落结构； 而膜丝表面上的微生物

由于受污泥混合液的冲击较少， 其种群结构与污泥

混合液及泥饼层的差别较大．
S-MBR C-MBR

S C M S C MMarker
S—污泥混合液;C—泥饼层；M—膜丝表面

图 ３　 基于 １６Ｓ ｒＤＮＡ ＰＣＲ 产物的 ＤＧＧＥ 图谱

Ｆｉｇ．３　 ＤＧＧＥ ｐｒｏｆｉｌｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ １６Ｓ ｒＤＮＡ ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔｓ

膜污染周期结束， 膜压 ３０ ｋＰａ 时， Ｓ－ＭＢＲ 膜

丝表面的主要微生物为 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（变形菌门）的
Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ、 Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ、 Ｄｅｌｔａｐｒｏ⁃
ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ（变形菌属）、 Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ （ 地杆菌属），
Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ （绿弯菌门）的Ｃａｌｄｉｌｉｎｅａ（暖绳菌属）和

Ｂａｃｔｅｒｉａ； Ｃ －ＭＢＲ 膜丝表面的主要微生物为 Ｐｒｏ⁃
ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（变形菌门） 的 Ａｚｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ （生丝微菌

属）、Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒ（红细菌属）、 Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ
（变形菌属）， Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ（拟杆菌门）的 Ｆｌａｖｏｂａｃ⁃
ｔｅｒｉａ（黄杆菌属）， Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ（厚壁菌门）的 Ｔｈｅｒｍｏ⁃
ａｎａｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ（热厌氧杆菌目）、Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｆｉｒｍｉ⁃
ｃｕｔｅｓ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ 和 Ｂａｃｔｅｒｉａ． 其中， Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（变
形菌门）和 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ（拟杆菌门）易在膜组件形

成优势菌群， 同时使膜组件容易发生污染［８］ ． 因此

推断， Ｓ－ＭＢＲ 和 Ｃ－ＭＢＲ 膜丝表面上检测到的 Ｐｒｏ⁃
ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（变形菌门）和 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ（拟杆菌门）
对反应器的膜污染具有重要作用．

另外， Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （变形菌门） 的 Ｐａｒａｃｏｃｃｕｓ
（副球菌属）为具有反硝化作用的菌属， 表面可产生

黏液层， 利于细胞间的黏连， 对膜污染的发展贡献

较大［４］ ． 蠕虫反应器中存在同步硝化反硝化过

程［１６］， 由于捕食后污泥的回流， Ｓ－ＭＢＲ 的污泥混

合液、 膜 上 泥 饼 层 和 膜 丝 表 面 上 都 发 现 了

Ｐａｒａｃｏｃｃｕｓ（副球菌属）， 负面影响了反应器的膜污

染进程． 与 Ｃ－ＭＢＲ 相比， Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ（绿弯菌门）的
Ｃａｌｄｉｌｉｎｅａ（暖绳菌属）存在 Ｓ－ＭＢＲ 的污泥混合液、
膜上泥饼层和膜丝表面上不同的生态环境中．
Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ（绿弯菌门）可降解 ＳＭＰ 中的碳水化合物

及细胞物质， 减少其膜污染倾向， 对 ＭＢＲ 处理城

市废水具有重要的生态意义［１７］ ． 因此推断， Ｓ－ＭＢＲ
中存在 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ（绿弯菌门）的 Ｃａｌｄｉｌｉｎｅａ（暖绳菌

属）可能与反应器膜污染减轻有关．

表 ４　 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列比对结果

Ｔａｂ．４　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｅ １６Ｓ ｒＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

条带号 最接近菌种 登录号 相似度 ／ ％ 所属细菌类别

１ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ ｂｅｔａ ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ＪＦ８０８９０２．１ ９９ Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
２ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ ｄｅｌｔａ ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ＥＵ６２９０７７．１ ８９ Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
３ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ＪＱ１２４７９７．１ ９７ Ｂａｃｔｅｒｉａ
４ Ａｒｅｎｉｍｏｎａｓ ｓｕｂｆｌａｖａ １６Ｓ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡ ＮＲ＿１３５８８８．１ ９９ Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ
５ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ ｓｐ ＬＣ００１５０１．１ ９９ Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ
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３　 结　 论

１）ＭＢＲ＋蠕虫反应器工艺能显著降低膜污染速率，
延长膜污染周期． Ｓ－ＭＢＲ 膜污染周期为 ９０ ｄ， 膜污染

速率为 ０．３ ｋＰａ ／ ｄ； Ｃ－ＭＢＲ 为 ２８～３７ ｄ， １．０ ｋＰａ ／ ｄ．
２）蠕虫捕食污泥可有效地减少 ＭＢＲ 污泥混合

液及膜表面泥饼层中 ＳＭＰ 和 ＥＰＳ 的糖类和蛋白质

类物质质量浓度．
３ ） Ｓ－ＭＢＲ 膜 丝 表 面 的 主 要 微 生 物 为

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （变形菌门） 的 Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ、
Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ、Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ（变形菌属）、
Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ（地杆菌属）； 而 Ｃ－ＭＢＲ 膜丝表面主要是

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（变形菌门）的 Ａｚｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ（生丝微菌

属）、 Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒ（红细菌属）、Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ
（变 形 菌 属 ）， Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ （ 拟 杆 菌 门 ） 的

Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａ（黄杆菌属）． 二者的微生物群落结构明

显不同．
４） Ｓ－ＭＢＲ 污泥混合液、 泥饼层和膜丝上均检

测到 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ （绿弯菌门） 的 Ｃａｌｄｉｌｉｎｅａ （暖绳菌

属）， 可能与反应器的膜污染减轻有关．
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１１３（２）： ２１５－２２５． ＤＯＩ：１０．１０１６ ／ Ｓ００１１－９１６４（９７）００１３２－Ｘ．

［１３］ＲＡＭＥＳＨ Ａ， ＬＥＥ Ｄ Ｊ， ＬＡＩ Ｊ Ｙ． Ｍｅｍｂｒａｎｅ ｂｉｏｆｏｕｌｉｎｇ ｂｙ ｅｘｔｒａｃｅｌ⁃

ｌｕｌａｒ ｐｏｌｙｍｅｒｉｃ ｓｕｂｓｔａｎｃｅｓ ｏｒ ｓｏｌｕｂｌｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｆｒｏｍ ｍｅｍ⁃

ｂｒａｎｅ ｂｉｏｒｅａｃｔｏｒ ｓｌｕｄｇｅ［ Ｊ］ ． Ａｐｐｌｉｅｄ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏ⁃

ｇｙ， ２００７， ７４（３）： ６９９－７０７． ＤＯＩ： １０．１００７ ／ ｓ００２５３－００６－０７０６－ｘ．

［１４］ＧÜＥＬＬ Ｃ， ＤＡＶＩＳ Ｒ Ｈ． Ｍｅｍｂｒａｎｅ ｆｏｕｌｉｎｇ ｄｕｒｉｎｇ ｍｉｃｒｏｆｉｌｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ

ｐｒｏｔｅｉｎ ｍｉｘｔｕｒｅｓ［Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｅｍｂｒａｎｅ Ｓｃｉｅｎｃｅ， １９９６， １１９（２）：

２６９－２８４． ＤＯＩ：１０．１０１６ ／ ０３７６－７３８８（９６）８０００１－Ｊ．

［１５］ＷＡＮ Ｃ Ｙ， ＷＥＶＥＲ Ｈ Ｄ， ＤＩＥＬＳ Ｌ， ｅｔ ａｌ． Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｐｏｐｕｌａ⁃

ｔｉｏｎ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ａ ｆｕｌｌ⁃ｓｃａｌｅ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｂｉｏｒｅａｃｔｏｒ

ｆｏｒ ｍｕｎｉｃｉｐａｌ ｗａｓｔｅｗａｔｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ［ Ｊ］ ． Ｗａｔｅｒ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０１１，

４５（３）： １１２９－１１３８． ＤＯＩ：１０．１０１６ ／ ｊ．ｗａｔｒｅｓ．２０１０．１１．００８．

［１６］ＴＩＡＮ Ｙ， ＬＵ Ｙ Ｂ． Ｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓ ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ｐｒｏｃｅｓｓ ｉｎ ａ ｎｅｗ ｔｕｂｉｆｉｃｉｄａｅ⁃ｒｅａｃｔｏｒ ｆｏｒ ｍｉｎｉｍｉｚｉｎｇ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｒｅｌｅａｓｅ

ｄｕｒｉｎｇ ｓｌｕｄｇｅ ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ ［ Ｊ］ ． Ｗａｔｅｒ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０１０， ４４ （ ２０ ）：

６０３１－６０４０． ＤＯＩ：１０．１０１６ ／ ｊ．ｗａｔｒｅｓ．２０１０．０７．０６９．

［１７］ＭＩＵＲＡ Ｙ， ＷＡＴＡＮＡＢＥ Ｙ， ＯＫＡＢＥ Ｓ． Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ

ｉｎ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ ｓｕｂｍｅｒｇｅｄ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｂｉｏｒｅａｃｔｏｒｓ （ＭＢＲ） ｔｒｅａｔｉｎｇ

ｍｕｎｉｃｉｐａｌ ｗａｓｔｅｗａｔｅｒ ［ Ｊ］ ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，

２００７，４１（２２）： ７７８７－７７９４． ＤＯＩ：１０．１０２１ ／ ｅｓ０７１２６３ｘ．

（编辑　 刘　 彤）
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