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反硝化聚磷菌的 SBR反应器中微生物种群与浓度变化 
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摘  要：依据 DPB原理，以 SBR反应器富集反硝化聚磷菌，进行各阶段的泥水混合液中微生物浓度与种群变化

的研究。研究结果表明：聚磷菌\反硝化聚磷菌的浓度分别增加为原来的 94和 75倍。第 2段运行后，常规聚磷菌

和部分放线菌被淘汰，污泥沉降比(SV)的变化为反应器细菌变化提供了指示作用。好氧段中硝化菌、亚硝化菌浓

度明显比厌氧段的高。好氧段中亚硝化菌下降为原来的 0.63 倍，但硝化菌的浓度增加为最初的 19.3 倍。反硝化

菌、聚磷菌的浓度比反硝化聚磷菌多。反硝化菌的浓度先上升后下降，第 2段淘汰了常规的反硝化菌。反应器中

有一定量的发酵菌和产乙酸菌，但无产甲烷菌。富集后聚磷菌的种类减少且集中，反硝化聚磷菌以假单胞菌属、

棒状杆菌属为主，肠杆菌科和葡萄球菌属次之。 
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SBR reactor enriching denitrifying phosphate bacteria 
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Abstract: Based on the DPB(denitrifying phosphorus removal bacteria) principal, the SBR(sequencing batch reactor) 

reactor was used to enrich DPB. The change of microorganism amount and species during different phases were studied. 

The result shows that the amounts of PAO(phosphate accumulation organism) and DPB increase 94 and 75 times, 

respectively. After the second phase, the routine PAO and partial actinomyces are eliminated. The change of SV(sludge 

setting ratio) provided the indication of the bacteria change. The amount of nitrate and nitrite bacteria during the aerobic 

phase is larger than that of anaerobic phase. The amount of nitrite bacteria decreases 0.63 times but the nitrate bacteria 

increases 19.3 times. The amount of denitrifying bacteria and PAO is more than that of DPB. The amount of denitrifying 

bacteria rises first but then drops. The routine denitrifying bacteria are eliminated during the second phase. The reactor 

has some zymogen and acetogen, but no methanogen bacteria. After enrichment the species of PAO are reduced and 

concentrated. DPB includes Pseudomonas spp/ Corynebacterium spp /Enterobacteriaceae spp and Staphylococcus spp. 

Key words: nitrate; denitrifying phosphate bacteria; microorganism amount; microorganism species 
                      

 
生物反硝化聚磷技术是国内外污水处理研究领域

的重点和热点，其原理是依据 DPB(Denitrifying 
phosphorus removal bacteria)理论，即反硝化聚磷菌在
厌氧条件下吸收有机物同时合成为细胞内储备营养物

PHB(聚 β-羟基丁酸)并释放正磷酸盐，而在缺氧环境
下利用硝酸盐作为电子受体，进行反硝化作用的同时

超量聚磷，使得聚磷和反硝化脱氮这 2个生物过程在
缺氧环境下由同一类微生物一并完成。其结果表明， 
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聚磷和脱氮过程的结合不仅降低了脱氮对碳源的

需要，而且缺氧条件下完成聚磷，可节省好氧聚磷所

需能源和池容。此外，产生的剩余污泥量大大降低[1−2]。

同时解决了碳源双重消耗问题，提高了脱氮聚磷效  
率[3−4]。国内依据此原理开发了一系列的同步反硝化聚

磷工艺和设备，但目前国内外对反硝化生物聚磷工艺

中微生物的变化情况研究很少，此方面研究远远落后

于对工艺过程的研究。仅罗宁等[5]对新型生物反硝化

除磷脱氮系统处于稳定运行时微生物的组成进行了初

步探讨。迄今为止，未见反硝化聚磷工艺在富集DPB
菌过程体系中，微生物的浓度、种类与种群变化全面、

系统的研究报道。在此，本文作者采用SBR反应器富
集以硝酸盐为电子受体的反硝化聚磷菌，以 3个处理
阶段的泥水混合液为研究对象，进行微生物浓度、种

类与种群变化的跟踪与研究。 
 

1 材料与方法 
 
1.1  动态 SBR反应器 
采用动态 SBR反应器有效容积 35 L，内设黏砂曝

气头，采用鼓风曝气，反应器中同时设有搅拌器在厌

氧和缺氧环境下使泥水均匀混合，实验系统见图 1。 
 

 
1—动态反应器；2—泵；3—风机；4—人工合成模拟废水；

5—不含 COD的人工模拟废水；6—搅拌器； 

7—排水取样口 

图 1  动态 SBR反应器 

Fig.1  Dynamic SBR reactor 

 

1.2  SBR反应器工艺流程 
SBR反应器工艺流程见图 2。 

1.3  试验材料 
1.3.1  试验废水 
试验废水采用仲恺农业技术学院生活区污水，其

主要成分见表 1。 

 

 
图 2  SBR反应器工艺流程 

Fig.2  Technology flow of SBR 

 
表 1  试验主要废水成分 

Table 1  Composition of waste water used during 

experimental period 

基质种类 质量浓度/(mg·L−1) 

COD 150~378 

BOD5 80~235 
+
4NH −N 10.2~21.5 
−3

4PO −P 3.8~6.8 

TN 12.4~51.2 

TP 4.8~9.3 

pH 6.8~7.4 

 

1.3.2  SBR反应器供试活性污泥 

取自运行良好的污水处理厂A2/O工艺厌氧段  

污泥。 

1.3.3  细菌计数及聚磷菌种群变化供试活性污泥 

将所取污泥与表 1 中的试验废水混合(混合液质

量浓度为 3.5~4.0 g/L)。利用图 1所示的动态SBR反应

器的装置和图 2所示的SBR反应器工艺流程分 3个阶

段，以 作为电子受体对反硝化聚磷菌(DPB)进行

选择和富集，装置共运行了 168周期。其中：第 1阶

段以厌氧/好氧工艺运行 20 周期，得到具有高效的好

氧除磷污泥；第 2阶段厌氧/沉淀/排水/缺氧/沉淀工艺

运行 103周期(厌氧释磷和沉淀排水之后加不含COD，

其他成分同表 1的人工合成废水)，其目的是淘汰常规

的反硝化菌，而对反硝化聚磷菌进行选择和富集(缺氧

段系统氮磷按n( −N)׃n( −P)=21׃流 加

−
3NO

−
3NO −3

4PO [6])；第

3 阶段采用厌氧/缺氧/沉淀工艺运行 45 周期，目的是

稳定第 2阶段选择和富集的反硝化聚磷菌和系统抗冲

击负荷能力。 
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在反硝化聚磷菌的富集过程中，细菌计数和聚磷

菌种群变化供试种泥，取自 SBR反应器中各阶段去除
率每出现一个明显的上升值时该周期的泥水混合液。 
1.3.4  供试培养基 

a. 硝化菌培养基、反硝化菌培养基配方和制作按
文献[7]中所述方法进行。 

b. 肉膏蛋白胨培养基、高氏合成 1号培养基、真
菌培养基、发酵菌培养基、产乙酸菌培养基、产甲烷

菌培养基配方和制作按文献[7]中所述方法进行。 
c. 聚磷菌培养基配方和制作按文献[8]中所述方

法进行。 
1.4  试验方法 
1.4.1  细菌总数测定方法
将 1.3.3节中制得的种泥分别接种到 1.3.4节中的

培养基上。每种培养基每个稀释浓度下接 3个平行样，
采用稀释平板法和MPN法相结合，分别进行好氧培养
或厌氧培养后细菌计数[7]。 
1.4.2  聚磷菌分离与纯化 

将 1.4.1节中培养出的单一菌落用划线、稀释分离
方法，并经 3~4次转移平板纯化得纯菌株并转入矿物
油斜面保存。 
1.4.3  聚磷菌属鉴定[9]

将 1.4.2节中分离、纯化后的菌株进行了革兰氏染
色、运动性(半固体琼脂穿刺法)、氧化酶试纸检测、
反硝化试验、吲哚、葡萄糖氧化发酵、产氨试验、硝

酸盐还原、亚硝酸盐还原、异染粒等试验，以常用细

菌鉴定手册鉴定归属。 
1.4.5  指标分析方法 
氧化还原电位采用 SUNTEX TS−2手提式氧化还 

原电位仪测定； −N采用麝香草酚分光光度测定；
COD采用 5B−1型快速测定仪测定；磷酸盐采用钼锑
抗分光光度法测定；混合液浓度采用滤纸重量法测定；

pH值采用 98127型手持式 pH计测定。 

−
3NO

 

2 结果与讨论 
 

2.1  聚磷菌的浓度变化 
采用稀释平板法测定第 1 阶段好氧聚磷菌和第 2

阶段反硝化聚磷菌的浓度，结果见表 2和表 3。 
由表 2可知，经第 1段活化后，好氧聚磷菌的浓

度均有明显的增加，由 7.2×105 个/mL上升为 6.8×107 

个/mL，其浓度增长 93 倍，与此同时 −P和COD
去除率同步逐渐升高，分别由 63.4%和 51.8%上升至
79.6%和 98.0%。 

−3
4PO

由表 3可知，反硝化聚磷菌的浓度也有一定增加，
由 1.1×103 个/mL上升至 8.2×104 个/mL，其浓度增长
74 倍，与此同时， −P， −N和COD去除率
同步逐渐升高，分别由 9.8%，46.56%和 58.6%上升至
95.2%、96.1%和 81.5%。其原因是：污水中的有机物
在厌氧发酵产酸菌的作用下转化为乙酸苷，而污泥中

的好氧聚磷菌和反硝化聚磷菌在厌氧的不利状态下，

因呼吸链作用被抑制，分解体内积聚的磷产生能量，

能量中一部分供聚磷菌生存，另一部分能量供细菌主

动吸收乙酸苷转化为聚β-羟基丁酸(PHB)储藏于体内，
同时消除糖酵解过程所形成的H

−3
4PO −

3NO

+维持正常能量平衡。

而进入好氧或缺氧状态后的聚磷菌，除了吸收、利用

污水中残剩的可生物降解有机物外，主要是以氧 
 

表 2  第 1阶段典型周期好氧聚磷菌(PAO)总数及 COD、磷酸盐去除率的变化 

Table 2  Change of PAO/COD and phosphate removal efficiency during the first typical cycle 

实验周期 第 2周期 第 l6周期 第 12周期 第 16周期 第 20周期 

PAO浓度/(个·mL−1) 7.2×105 8.7×104 2.7×105 5.7×105 6.8×107

COD去除率/% 63.4 62.1 68.2 69.3 79.6 

磷酸盐去除率/% 51.8 80.0 85.1 93.2 98.0 

 
表 3  第 2阶段典型周期反硝化聚磷菌(DPB)总数及 COD、硝酸盐、磷酸盐去除率的变化 

Table 3  Change of DPB/COD /nitrate/phosphate removal efficiency during the second typical cycle 

实验周期 第 3周期 第 10周期 第 22周期 第 40周期 第 58周期 第 97周期 第 103周期

DPB浓度/(个·mL−1) 1.1×103 2.1×103 1.2×104 2.5×104 2.1×104 4.3×104 8.2×104

COD去除率/% 58.6 62.1 69.9 69.3 79.6 86.0 81.5 

磷酸盐去除率/% 9.8 12.1 51.5 64.1 69.9 83.3 95.2 

硝酸盐去除率/% 46.56 48.5 79.6 92.4 88.26 93.68 96.1 
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气或硝酸盐为电子受体，分解消耗内部贮存的PHB和
外源基质释放能量摄取环境中的溶磷，产生质子运动

力，质子运动力的一个作用是运输体系中磷酸盐，另

一作用在三磷酸腺苷酶的位置形成ATP，继而形成聚
磷酸盐成为细胞生长的磷库，即在去除有机物、聚磷

酸盐和硝酸盐的同时，使细菌获取能量得以生存和  
增值[10]。 
但值得注意的是，表 2和表 3中数据显示，聚磷

菌的浓度由第 1段末的 6.8×107 个/mL减少到第 2段
初的 2.4×105 个/mL，其原因是实验体系运行由第 1
段的厌氧/好氧方式进入到第 2 段的厌氧/缺氧方式运
行后，一部分仅能利用氧气不能利用硝酸盐为电子受

体的常规的聚磷菌被淘汰，进一步说明体系的生态环

境(缺氧段的氧化还原电位VOR为−100~+50 mV，厌氧
段的氧化还原电位VOR为−100~ −180 mV)不利于常规
好氧聚磷菌生存。 
2.2  第 2阶段富集过程污泥沉降比的变化与放线菌、

真菌和反硝化聚磷菌(DPB)浓度的关系 
采用稀释平板计数法测定出反应器第 1段不同周

期的放线菌、真菌的浓度，并同时测量污泥沉降比

(SV)，结果见表 4。从表 4可看出，前 10周污泥沉降
比明显下降(由 15%降为 7%)，与此同时，由于放线菌
大多是好氧的，必须有足够的氧气才能生存，因此，放

线菌的浓度也有明显下降，说明污泥沉降比的下降与

常规好氧聚磷菌、部分放线菌被淘汰有关。第 10~  
103周期污泥沉降比逐步上升(由 7%上升到 18%)，这
与表 3中反硝化聚磷菌(DPB)总数在 10~103周期呈逐
渐增加趋势相符合，而放线菌的浓度变化并不大。因

此，在试验过程中，可通过污泥沉降比变化情况，既

简单又及时地间接了解到反应器中反硝化聚磷菌的富

集情况，为整个反应器的运行提供了指示作用。 
真菌浓度较放线菌浓度大，但不同周期浓度变化

不大，说明真菌受温度、进水水质等因素的影响不大，

这与周康群等[11]在反硝化聚磷一体化设备中微生物

浓度变化的研究的报道相一致，建议对反应器后续周

期的真菌的浓度变化不再进行跟踪研究。 
2.3  硝化菌、亚硝化菌的浓度及变化 
反应器在第 1段好氧条件下不同运行周期的硝化

菌、亚硝化菌的浓度变化见表 5。与此同时监测进出
水的氨氮去除率和亚硝酸盐氮、硝酸盐氮产生率的变

化，其结果见表 6。从表 5 可以看出，好氧段中亚硝
化菌的浓度在 103~104个/mL之间变化，硝化菌的浓度
在 102~104 个/mL之间变化，并且好氧段亚硝化菌的
浓度逐步降低为最初的 0.63倍，而硝化菌的浓度逐步
升高为最初的 19.3倍。结合表 6中氨氮去除率及亚硝
酸盐氮、硝酸盐氮产生率数据，即氨氮去除率在试验

整个过程都高达 78%~95%，亚硝酸盐氮产生率由初期
的 76.2%降为后来的 25%，而硝酸盐氮产生率则逐步
增加，由初期的 23.3%升至后来的 72.5%。硝化菌、
亚硝化菌的浓度化趋势与氨氮去除率、亚硝酸盐氮和

硝酸盐氮产生率间表现出良好的同步关系。分析其原

因，是亚硝化菌优先在反应器中生长繁殖，而硝化菌

则因适应能力比前者弱，生长较慢[12]，前者硝化能力

相应小于后者，因而造成亚硝酸盐氮的初期积累。随

着运行时间的增加，硝化菌逐步适应和增值，出水硝

酸盐氮浓度开始上升，亚硝酸盐氮逐渐下降，致使硝

酸盐氮产生率和硝化菌浓度逐步升高而亚硝酸盐氮产

生率和亚硝菌浓度逐步降低。该观点与王志盈等[12]在

内循环生物流化床硝化过程的选择特性研究中的观点

一致，可见，在溶解氧充足(氧化还原电位为 121~   
193 mV)、环境适宜的条件下，生物膜上硝酸菌和亚
硝酸菌的浓度及硝化能力最终会达到平衡，完成

−N到 −N的转化。 +
4NH −

3NO
对比表 5厌氧段中硝化菌与亚硝化菌浓度变化，

硝化菌和亚硝化菌浓度明显比好氧段的少。但亚硝化

菌浓度较硝化菌浓度多，并且亚硝化菌浓度增值为最

初的 2倍，而硝化菌浓度下降了近 50%，这说明：一
方面，硝化菌、亚硝化菌因氧化还原电位降低，其强

烈好氧性受限而使浓度降低；另一方面，亚硝酸菌对

有限溶解氧的竞争力强于硝化菌，致使亚硝化菌浓度 
 

表 4  第 2阶段典型周期污泥沉降比与放线菌、真菌浓度的变化 

Table 4  Change of SV/actinomyces and fungi during the second typical cycle 

实验周期 第 3周期 第 10周期 第 22周期 第 40周期 第 58周期 第 97周期 第 103周期

细菌种类 放线菌/真菌 放线菌/真菌 放线菌/真菌 放线菌/真菌 放线菌/真菌 放线菌/真菌 放线菌/真菌

细菌浓度/ 
(个·mL−1) 

332/534 79/575 83/563 101/674 89/601 96/541 105/531 

污泥沉降比/% 15 7 9 11 11 13 18 
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表 5  第 1阶段典型周期硝化菌和亚硝化菌的浓度 

Table 5  Change of nitrate/nitrite bacteria during the first typical cycle 

实验周期 第 2周期 第 6周期 第 12周期 第 16周期 第 20周期 

细菌种类 硝化菌/亚硝化菌 硝化菌/亚硝化菌 硝化菌/亚硝化菌 硝化菌/亚硝化菌 硝化菌/亚硝化菌
好氧段细菌 
浓度/(个·mL−1) 

5.7×102/1.5×104 1.6×10/ 2.5×104 5.0×102/1.7×103 7.3×103/5.7×103 1.1×10/ 9.5×103

厌氧段细菌 
浓度/(个·mL−1) 

3.2×10/1.8×103 1.7×10/2.4×103 2.9×10/ 2.8×103 1.7×10/ 3.1×103 1.4×10/ 3.2×103

 
表 6  第 1阶段典型周期氨氮去除率及亚硝酸盐氮、硝酸盐氮产生率变化 

Table 6  Change of ammonia/nitrite and nitrate removal efficiency during the first typical cycle 

实验周期 第 2周期 第 6周期 第 12周期 第 16周期 第 20周期 

工艺段 好氧段/厌氧段 好氧段/厌氧段 好氧段/厌氧段 好氧段/厌氧段 好氧段/厌氧段 

氨氮去除率/% 78/— 92/— 93/— 89/— 95/— 

氧化还原电位/mV 121/−150 180/−153 173/−176 189/−178 193/−186 

亚硝酸盐氮产生率/% 76.2/— 83.1/— 57.4/— 38.9/— 25.0/— 

硝酸盐氮产生率/% 23.3/— 15.7/— 39.6/— 61.0/— 72.5/— 

 

增值速度比硝化菌高。说明低溶氧状态下亚硝化菌能

够继续增值，而硝化菌则由于对溶解氧的竞争能力小

于前者，其正常的繁殖过程受到了严重的抑制，且由

于长期缺氧而在内源呼吸中死亡，浓度降低。该观点

与王志盈等人观点一致[12]。 
2.4 反硝化菌浓度变化 
由表 7可知，反硝化菌的浓度在前 10周期略有上

升(由 1.9×105 个/mL上升为 3.6×105 个/mL)，而磷
酸盐去除率在前 10 周期都较低(仅由最初的 9.86%上
升为 12.1%)，此时，硝酸盐的去除率却很高(46.5%~ 
50.1%)，说明反应器在 0~10周期内反硝化菌占主导。
但反应器在 10~103 周期中，随着培养周期不断增长
反硝化菌的浓度逐步减少，至 103周期时浓度仅为开
始的 51%(由 1.9×105个/mL降为 9.6×104 个/mL)，而
反应器从 10周期至 103周期，磷酸盐和硝酸盐的去除
率分别由 12.1%，48.5%上升至 95.2%和 96.1%。再结
合表 3 中反硝化聚磷菌浓度也同期由 2.1×103    个
/mL上升至 8.2×104 个/mL，这表明常规的反硝化菌
(即只具有反硝化脱氮功能而没有聚磷功能的细菌)被
淘汰，说明反硝化聚磷菌通过适应后浓度在不断增加。

这与第 2 阶段采用厌氧/沉淀/排水/缺氧的运行方式，
并在厌氧释磷、沉淀和排水之后加不含COD的人工合
成废水，限制反硝化菌的生长的富集条件吻合。 

通过比较表 3和表 7，需注意反应器第 2段反硝化
菌的浓度变化(范围为 104~105 个/mL)。反硝化菌浓度
较反硝化聚磷菌浓度(103~104个/mL)多，再对比表 2
和表 3中的好氧聚磷菌浓度与反硝化聚磷菌浓度，发

现好氧聚磷菌浓度(105~107个/mL)也明显高于反硝化
聚磷菌浓度(104~105个/mL)。分析其原因，一方面，由
于硝酸盐还原和超量聚磷是 2种并不冲突的细菌生化
特性，某些细菌既可以单独拥有其中一种生化特性，

也可以同时拥有 2种生化特性，反硝化菌和聚磷菌之
间并无严格区分，可互相交叉，其交叉点是反硝化聚

磷菌[13]；另一方面，Hu等[14]分别以 −N和O−
3NO 2不同

电子受体对厌氧/缺氧条件下驯化的污泥进行了反硝
化聚磷研究，其结果表明，可利用 −N为电子受
体的聚磷菌，同时也可利用O

−
3NO

2为电子受体，这类菌称

为反硝化聚磷菌。Wachtmeister等[15−16]设计了一个批

量试验装置来研究全部聚磷菌中反硝化聚磷菌的浓

度，认为缺氧聚磷和好氧聚磷速率的比值反映了反硝

化聚磷菌和全部聚磷菌的比值。由此说明反硝化菌中

包含了反硝化聚磷菌，而聚磷菌中也包含一部分反硝

化聚磷菌。试验中可根据反硝化菌、反硝化聚磷菌和

聚磷菌的浓度变化及时调整反应器的条件，富集出所

需要的目标种群。 
2.5  厌氧菌的浓度变化 
采用厌氧菌的培养方法，测定第 2阶段厌氧段中

厌氧菌的浓度，结果见表 8。试验结果表明，反应器
中存在一定浓度的发酵菌和产乙酸菌，其浓度经过

103 周期的运行有一定的增加。这是因为反应器厌氧
段中氧化还原电位控制在−180 mV左右，并且有一定
量的有机物，发酵菌产生的胞外酶分解至小分子的有

机酸、醇，而乙酸菌将简单的有机酸、醇进一步转化

为乙酸，从而发酵菌、乙酸菌得到生长和繁殖，这与 
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表 7  第 2阶段典型周期反硝化菌总数及硝酸盐、磷酸盐去除率的变化 

Table 7  Change of amount of denitrifying bacteria/nitrate and phosphate removal efficiency during the second typical cycle 

实验周期 第 3周期 第 10周期 第 22周期 第 40周期 第 58周期 第 97周期 第 103周期
反硝化菌浓度/ 

(个·mL−1) 
1.9×105 3.6×105 9.1×104 1.9×104 6.7×104 5.9×104 9.6×104

磷酸盐去除率/% 9.8 12.1 51.5 64.1 69.9 83.3 95.2 

硝酸盐去除率/% 46.56 48.5 79.6 92.4 88.26 93.68 96.1 
 

表 8  第 2阶段典型周期厌氧菌总数的变化 

Table 8  Change of amount of anaerobic bacteria during the 

second typical cycle 

菌株总数 第 3周期 第 40周期 第 103周期

发酵菌浓度/ 
(个·mL−1) 

9.5×107 2.5×108 3.1×108

产乙酸菌浓度/ 
(个·mL−1) 

1.1×105 3.2×105 2.7×105

产甲烷菌浓度/ 
(个·mL−1) 

— — — 

厌氧段的氧化 
还原电位/mV 

−180 −176 −186 

 
表 3 中 COD 有一定去除率相吻合。而聚磷菌利用发
酵菌、乙酸菌转化的乙酸苷作为能量，能量中一部分

供聚磷菌生存，另一部分能量供细菌主动吸收乙酸苷

转化为聚 β-羟基丁酸(PHB)储藏于体内。因此，发酵
菌和产乙酸菌的存在为聚磷菌生长创造了条件。而产

甲烷菌的浓度在反应器中均未检出，这说明反应器中控

制的环境氧化还原电位不适宜于严格厌氧菌的生长。 
2.6  反应器中种群的变化 
由于聚磷菌在第 1 阶段(聚磷菌活化)和第 2 阶段

(富集反硝化聚磷菌)生长的条件不同。而第 2 和第 3
阶段是反硝化聚磷菌富集和稳定阶段，其生长的条件

一致，此时，第 2阶段磷酸盐和硝酸盐去除率分别由
开始的 9.8%，46.56%上升为第 103 周期的 95.2%和
96.1%，第 3阶段 45周期内磷酸盐和硝酸盐去除率稳
定在 95%和 97%。为了解反应器中聚磷菌种群的变化，
利用微生物分离和纯化的方法，分别在第 1、第 2 和
第 3阶段分离出单菌株为 24株、26株和 31菌株，通
过革兰氏染色和菌落特征的观察，合并为 14株、9株
和 11株。经细菌的主要生理生化指标测定，利用常用
细菌鉴定手册[9]为依据鉴定归属结果见表 9。从表中各
段细菌的组成可以看出，通过第 3阶段的富集，聚磷
菌的种类在减少，由第 1阶段的 5个种类到第 2阶段
的 4个种类和第 3阶段的 3个种类，第 2阶段和第 3
阶段主要的反硝化聚磷菌的种类为假单胞菌属、棒状

菌属，其次是肠杆菌科和葡萄球菌属，假白喉棒杆菌

属最少并且为国内首次报道，但第 3阶段未分离到假

白喉棒杆菌属，可能是由第 2阶段转第 3阶段时富集
条件发生了变化所致，有待于进一步研究。该结果与

Fuhs和Chen等提出废水生物除磷完全是由不动杆菌
属组成的观点不一致[10]，但与罗宁等[5]在新型双泥生

物反硝化除磷脱氮系统中所分离到的种群的观点有部

分是一致的。在污水生物脱氮除磷过程中，活性污泥

混合液内微生物组成和浓度的差异，是因所采用的处

理工艺的类型、进水水质和运行条件等不同所致。说

明掌握反应器中微生物种群组成和变化，对于更好地

控制生物除磷体系的运行、取得良好的除磷效果很  
重要。 
 

表 9  反应器不同阶段活性污泥中主要的聚磷菌 

Table 9  Main PAO of activated sludge in reactor during 

different phases 

菌属名称 第 1阶段 第 2阶段 第 3阶段

棒状杆菌属 3 4 4 

不动杆菌属 4 — — 

假单胞菌属 3 3 4 

肠杆菌科 — 1 — 

莫拉氏菌属 2 — — 

假白喉棒杆菌属 — 1 — 

葡萄球菌属 2 — 3 

菌株总数 14株 9株 11株 

 

3 结  论 

 
a. 第1段中好氧聚磷菌的浓度分别增加为原来的

94倍。第 2段中反硝化聚磷菌的浓度增加为原来的 75
倍，反硝化聚磷菌浓度的增加与 −P， −N和
COD去除率升高呈同步关系。由第 1段进入第 2段方
式运行后，常规的聚磷菌被淘汰，致使聚磷菌的浓度

减少。 

−3
4PO −

3NO

b. 第 2 阶段前 10 周由于常规好氧聚磷菌、部分
放线菌被淘汰，污泥沉降比由 15%降为 7%。在第
10~103周期，污泥沉降比由 7%上升到 18%，与反硝
化聚磷菌浓度增加有关而与放线菌的浓度变化无关。
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通过测定污泥沉降比的变化，简单、及时了解到反应

器中反硝化聚磷菌的富集情况，为整个反应器的运行

提供了指示作用。真菌较放线菌浓度多，但浓度变化

不大。 
c. 好氧段中硝化菌、亚硝化菌浓度明显比厌氧段

高。好氧段中亚硝化菌的浓度降为最初的 0.63倍硝化
菌的浓度升为最初的 19.3倍。但厌氧段中亚硝化菌浓
度增加为最初的 2倍，而硝化菌浓度下降为最初的 0.5
倍。好氧段中硝化菌、亚硝化菌的浓度变化与氨氮去

除率、亚硝酸盐氮和硝酸盐氮产生率趋势表现出良好

的同步关系。 
d. 反硝化菌浓度和好氧聚磷菌浓度较反硝化聚

磷菌浓度多。反硝化菌的浓度前 10个周期略有上升，
说明反应器在第 0~10 个周期内反硝化菌占主导。但
到了第 103个周期反硝化菌的浓度仅为开始的 51%，
在第 2段中淘汰了常规的反硝化菌。 

e. 反应器中存在一定浓度的发酵菌和产乙酸菌，
而产甲烷菌的浓度在反应器中均未检出，这说明反应

器中控制的环境的氧化还原电位不适宜于严格厌氧菌

的生长。 
f. 通过 3阶段的富集，聚磷菌的种类减少并且集

中，反硝化聚磷菌的种类为假单胞菌属、棒状杆菌属，

其次是肠杆菌科和葡萄球菌属，假白喉棒杆菌属最少

且为反硝化聚磷菌。 
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