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摘　 要 目的 研究 ＳＢＲ 工艺对模拟大蒜废水的处理效能ꎬ并采用高通量测序技术分

析两种不同驯化方式下污泥的菌群结构ꎮ 方法 利用两种不同启动方式下的 ＳＢＲ 反

应器ꎬ对比模拟废水中 ＣＯＤ、ＴＮ 和 ＴＰ 的变化情况ꎬ并通过高通量测序技术分析了污

泥的菌群结构变化ꎮ 结果 两种培菌方式下 ＴＮ 和 ＴＰ 出水水质均能满足一级 Ａ 标准ꎬ
接种培菌系统较自然培菌法反应器启动快且污染物去除效率高ꎬＣＯＤ 去除率稳定在

８５％情况下ꎬ接种培菌系统处理模拟废水 ＣＯＤ 最高质量浓度阈值为６ １２９􀆰 ３１ ｍｇ / Ｌꎻ污
水厂种泥微生物多样性最高ꎬ接种培菌污泥和自然培菌污泥系统表现出相似的生物多

样性且两个反应器驯化系统在“门”级别上均以 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 为主要菌门ꎬ在“纲”级别

上接种培菌系统以 α￣ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 和 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｉａ 为优势菌纲ꎬ而在自然培菌系统

以 α￣ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 和Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 占主导ꎮ 结论 接种驯化方式下启动的 ＳＢＲ 工艺更

适合处理大蒜废水ꎬ反应器微生物菌门种类以变形菌为主ꎮ

关键词 大蒜废水ꎻ驯化ꎻ活性污泥ꎻ菌群结构
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　 　 大蒜易发霉变质难以长时间储存ꎬ为了

改变这些缺点需要将大蒜进行深加工ꎬ近年

来我国大蒜加工厂逐渐增多ꎬ随着大蒜产业

的发展ꎬ大蒜废水问题随之而来ꎬ有关大蒜废

水从 ２００８ 年到 ２０１８ 年期间一直处于研究阶

段[１]ꎬ还没有较为理想的处理工艺ꎬ大蒜废

水含有高质量浓度的有机污染物、氮和磷等ꎬ
因其含有具有杀菌作用的大蒜素使其更加难

处理[２]ꎬ现有的处理方法包括物理方法ꎬ微
电解的方法ꎬ活性污泥方法等[３ － ６] 都有着一

定的不足ꎬ活性污泥法一直是废水处理研究

的热点ꎬ且该方法具有造价低ꎬ节省空间ꎬ耐
冲击负荷高等特点ꎬ目前ꎬ活性污泥法处理高

质量浓度大蒜加工废水的研究尚未处于初级

研究阶段ꎮ 傅源等[７] 研究了活性污泥法处

理 １ ０００ ｍｇ / Ｌ ＣＯＤ 质量浓度的大蒜废水ꎬ
确定了活性污泥法处理大蒜废水的最佳工艺

参数和影响因素ꎬ给出了处理大蒜废水时活

性污泥法自然培菌和接种培菌的方案选择ꎬ
实现达标排放ꎮ 冯露[５] 确定了活性污泥法

的最佳运行温度ꎬ进水质量浓度及污泥形态

等的变化ꎬ提出了合理可行的预处理方案ꎬ主
要的预处理方法是以加热为主ꎮ 在活性污泥

的基础上ꎬ郑庆柱等[８] 采用 ＣＡＢＲ ＋ ＳＢＲ 的

联合工艺ꎬ缩短了启动时间并且研究了该组

合工艺对大蒜废水各指标的去除效果ꎮ 针对

大蒜废水的研究普遍有机负荷低ꎬ预处理费

用高等问题ꎬ笔者研究了活性污泥法处理大

蒜废水的可行性ꎬ对比研究了自然培菌和接

种培菌两种培养方式对大蒜废水的处理效

果ꎬ结合高通量技术分析两种不同驯化方式

下污泥的菌群结构ꎬ旨在为处理高质量浓度

大蒜加工废水快速驯化方法ꎬ实现反应器的

快速启动ꎬ推动处理高质量浓度大蒜加工废

水技术实际应用提供支持ꎮ

１　 试　 验

１. １　 试验水质

模拟废水主要是通过模拟实际生产加工

中切片清洗和离心分离产生的高质量浓度大

蒜加工废水ꎬ将市场购来大蒜用榨汁机榨汁

备用ꎬ配置模拟废水水质如表 １ 所示ꎮ
表 １　 模拟大蒜加工废水水质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｉｍｕｌａｔｅｄ ｗａｓｔｅｗａｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎ
ｇａｒｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ

ρ(ＣＯＤ) /

(ｍｇ􀅰Ｌ － １)

ρ(ＴＰ) /

(ｍｇ􀅰Ｌ － １)

ρ(ＴＮ) /

(ｍｇ􀅰Ｌ － １)
ｐＨ

８ ０００ ~ ９５０ １４ ~ １５ ６５ ~ ７０ ６􀆰 ５ ~ ７􀆰 ０

１. ２　 分析项目与检测方法

试验检测项目及其检测方法如表 ２
所示ꎮ

表 ２　 主要分析项目及检测方法

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｍａｉｎ ａｎａｌｙｔｉｃａｌ ｉｔｅｍｓ ａｎｄ ｍｅｔｈｏｄｓ ｏｆ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ

分析项目 检测方法

ＴＮ 紫外分光光度法

ＴＰ 钼酸盐分光光度法

ＣＯＤ 快速密闭催化消解法

ＭＬＳＳ 滤纸称重法

ｐＨ ｐＨＳ － ２５ 型 ｐＨ 计

ＤＯ ＨＱ４０ｄ 型便携数字显示测氧仪

　 　 高通量测序分析方法:使用 Ｑｕｂｉｔ ３. ０
ＤＮＡ 检测试剂盒精确定量基因组 ＤＮＡꎬ以
确定 ＰＣＲ 反应应加入的 ＤＮＡ 量ꎬ采用引物

对 ３４１Ｆ ( ＣＣＴＡＣＧＧＧＮＧＧＣＷＧＣＡＧ ) 与
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８０５Ｒ ( ＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣ) 对

１６ＳｒＤＮＡ 基于 Ｖ３￣Ｖ４ 区序列进行扩增ꎬ第一

轮扩 增 ＰＣＲ 体 系 为 ３０ μＬꎬ 包 括 ２ ×
Ｔａｑｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ １５ μＬꎬ前后引物各 １􀆰 ０ μＬꎬ
细菌组的 ＤＮＡ１０ － ２０ ｎｇꎬ最后以 Ｈ２Ｏ 补足

至 ３０ μＬꎬ配置好的 ＰＣＲ 体系按照扩增条件

为:９４ ℃首次变性 ３ ｍｉｎꎬ９４ ℃、３０ ｓꎬ４５ ℃、
２０ ｓꎬ６５ ℃、３０ ｓ 进行 ５ 个循环ꎻ９４ ℃、２０ ｓꎬ
５５ ℃、２０ ｓꎬ７２ ℃、３０ ｓ 进行 ２０ 个循环ꎻ在
７２ ℃ 下 延 伸 ５ ｍｉｎ 直 到 １０ ℃ꎬ 随 后 以

Ｉｌｌｕｍｉｎａ 桥式 ＰＣＲ 作为引物ꎬ开始第二轮扩

增ꎬＰＣＲ 体系和第一轮扩增相同为３０ μＬꎬ同
时也包括 ２ × Ｔａｑｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ １５ μＬꎬ前后引

物各 １􀆰 ０ μＬꎬ第一次扩增得到产物 ２０ｎｇꎬ最
后以 Ｈ２Ｏ 补足至 ３０ μＬꎬ配置好的 ＰＣＲ 体系

按照扩增条件为:９５ ℃ 首次变性 ３ ｍｉｎꎬ
９４ ℃、２０ ｓꎬ５５ ℃、２０ ｓꎬ７２ ℃、３０ ｓ 进行 ５ 个

循环ꎻ在 ７２ ℃下延伸５ ｍｉｎ至 １０ ℃后ꎬ将扩

增的样品进行琼脂糖凝胶电泳ꎬ纯化扩增产

物ꎬ然后定量混合ꎬ最终的上机测得值为

２０ ｐｍｏｌꎬ最后样品通过 Ｍｉｓｅｑ 测序技术进行

高通量测序ꎮ
１. ３　 试验装置

缺氧 /好氧 ＳＢＲ 反应器如图 １ 所示ꎮ

１. 电动搅拌机ꎻ２. 搅拌桨ꎻ３. 微孔曝气盘ꎻ４. 气体流量计ꎻ

５. 空气泵ꎻ６. 时控开关ꎻ７. 排水接样口ꎻ８. 排泥口ꎻ９. ｐＨ 在

线监测仪ꎻ１０. ＤＯ 在线监测仪ꎻ１１. 进水箱ꎻ１２. 电磁阀ꎻ１３.

水泵ꎻ１４. 进水口ꎮ

图 １　 缺氧 /好氧 ＳＢＲ 反应器

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ａｎｏｘｉｃ / ａｅｒｏｂｉｃ ＳＢＲ ｒｅａｃｔｏｒ

　 　 试验采用两个有效容积分别为 １５ Ｌ 的

有机玻璃柱来模拟缺氧 /好氧交替运行的

ＳＢＲ 反应器 Ａ 和 Ｂꎮ 由于两个反应器在运

行方式和外部结构上完全相同ꎬ故取其中一

个做以说明ꎮ 反应器顶部装有时控开关和电

动搅拌器ꎬ在反应器外侧每隔１０ ｃｍ设有一

个接样口ꎬ底部设有连接空气泵和时控开关

的橡胶曝气盘ꎬ同时还外接了气体流量计用

以控制水中溶解氧含量ꎬ在最底端设有两个

排泥口ꎬ同时还设有溶解氧在线监测仪和 ｐＨ
在线监测仪ꎮ
１. ４　 试验运行方式

接种培菌方式主要是将取自城市污水处

理厂的污泥去培养和驯化出最适合处理大蒜

废水的微生物以及菌群类型[６]ꎬ将质量浓度

为 ４ ０００ ｍｇ / Ｌ 左右的种泥接种在 Ａ 号 ＳＢＲ
反应器中ꎬ调节进水大蒜废水 ｐＨ 在 ７􀆰 ０ 左

右ꎬ以瞬时进水 １０ ｍｉｎ、厌氧 ３ ｈ、好氧 ７ ｈ、沉
淀 ４５ ｍｉｎ、排水 ５ ｍｉｎ 的运行模式每天运行

两个个周期ꎬ连续培养了 ６０ ｄꎮ
　 　 自然培菌法与接种培菌法最主要的区别

就是没有外来种泥的介入ꎬ利用大蒜废水中本

身具有的少量微生物驯化出能够适应大蒜废

水的微生物和菌群类型[６]ꎬ起初将 ＣＯＤ 质量

浓度为 ５ ０００ ｍｇ / Ｌ 左右的大蒜加工废水注入

Ｂ 号 ＳＢＲ 反应器中ꎬ以厌氧 ３ ｈ、好氧 ７ ｈ、沉
淀４５ ｍｉｎ的运行模式反复运行ꎬ经过 ２１ ｄ 的

往复培养ꎬ在反应器底部发现少量沉积物ꎬ然
后以瞬时进水 １０ ｍｉｎ、厌氧 ３ ｈ、好氧 ７ ｈ、沉淀

４５ ｍｉｎ、排水 ５ ｍｉｎ 的运行模式每天运行两个

周期ꎬ进水大蒜废水 ＣＯＤ 质量浓度范围控制

在 ５ ０００ ~９ ０００ ｍｇ / Ｌꎬ连续运行了 ４０ ｄꎮ

２　 结果分析

２. １　 两种培菌方式对大蒜废水中 ＣＯＤ 的

去除效果

　 　 两种培菌方式对高质量浓度大蒜废水

ＣＯＤ 去除效果如图 ２ 所示ꎮ 从图 ２(ａ)可以

看出ꎬ接种培菌法初始进水 ＣＯＤ 质量浓度



第 ２ 期 李　 微等:ＳＢＲ 工艺处理大蒜废水及污泥菌群结构研究 ３７３　　

为 ６０ ｍｇ / Ｌꎬ运行前 ７ ｄ 进水 ＣＯＤ 质量浓度

每次递增 ２０ ｍｇ / Ｌ 左右ꎬ到第 ７ 天时 ＣＯＤ
质 量 浓 度 由 １４２􀆰 ７６ ｍｇ / Ｌ 降 到 了

２０􀆰 ２１ ｍｇ / ＬꎬＣＯＤ 去除率为 ８５􀆰 ８４％ ꎬＣＯＤ
去除率逐渐提高ꎬ同时污泥由棕黑色逐渐变

为黄褐色ꎬ表明污泥逐渐适应了大蒜废水水

质ꎬ并且其降解能力也逐渐提高ꎬ污泥性状稳

定且沉降性较好ꎮ 大蒜加工废水 ＣＯＤ 去除

率稳定在 ８５％ 以上认定接种培菌法污泥驯

化成功[ ８]ꎮ 从第 ８ 天起ꎬ进水 ＣＯＤ 质量浓

度每天约增加 １００ ｍｇ / Ｌꎬ反应进行第 ４８ 天

时ꎬＣＯＤ 质量浓度提高 ６ １２９􀆰 ３１ ｍｇ / Ｌ 降到

了 ９８􀆰 ２９ ｍｇ / Ｌꎬ 废 水 ＣＯＤ 去 除 率 可 达

９８􀆰 ４０％ ꎬ进水 ＣＯＤ 废水去除率不断提高ꎬ最
终稳定在 ９７％左右ꎮ 导致 ＣＯＤ 去除率下降

的原因是大蒜素含量随着蒜汁比例的增加而

增加ꎬ由于大蒜素的杀菌作用影响了生物活

性使得 ＣＯＤ 去除率有所下降[９]ꎮ
从图 ２(ｂ)可以看出ꎬＳＢＲ 启动 ２１ ｄ 后ꎬ

反应器底部出现少量沉积物ꎬ自然培菌法开

始 进 水ꎬ 最 初 进 水 ＣＯＤ 质 量 浓 度 为

５ ０００ ｍｇ / Ｌꎬ 试 验 进 水 ＣＯＤ 每 天 递 增

１００ ｍｇ / Ｌ左右ꎬ第 ２４ 天时废水 ＣＯＤ 质量浓

度由 ５１８０􀆰 ９６ ｍｇ / Ｌ 降到 ６７２􀆰 １８６ ｍｇ / Ｌꎬ
ＣＯＤ 去除率为 ８７􀆰 ０３％ ꎬＣＯＤ 去除率逐渐提

高ꎬ且沉积物由白色变为绿色在变为黄褐色

且沉降性较好ꎬ至此自然驯化培菌方式启动

成功ꎮ 第 ３０ 天时废水 ＣＯＤ 质量浓度由

６ ０９６􀆰 ６８ ｍｇ / Ｌ降到了 １０６􀆰 １８ ｍｇ / ＬꎬＣＯＤ
去除率为 ９８􀆰 ４２％ ꎬ随着进水 ＣＯＤ 质量浓度

的不断提高ꎬＣＯＤ 去除率开始下降ꎬ并稳定

在 ８８％左右ꎮ 下降的原因可能是废水中大

蒜素含量增加导致ꎮ

图 ２　 两种接种方式对 ＣＯＤ 的去除效果

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｒｅｍｏｖａｌ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ＣＯＤ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅａｃｔｏｒｓ ｗｉｔｈ ｔｗｏ ｖａｃｃｉｎａｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄｓ

２. ２ 　 两种培菌方法对废水中 ＴＮ 的去除

效果

　 　 生物反硝化分为消化和反硝化两个阶

段ꎬ消化是指在氨化细菌的作用下ꎬ将 ＢＯＤ５

等有机污染物转化为 ＮＨ３ꎬ随后再消化和亚

硝化细菌的作用下将 ＮＨ３ 转化为 ＮＯ －
２ 和

ＮＯ － [１０]
３ ꎻ反硝化是指在反硝化细菌的作用

下ꎬ将消化产生 ＮＯ －
２ 和 ＮＯ －

３ 转化为无污染

的 Ｎ２ 最终排放到大气的过程[１１]ꎬ具体 ＴＮ
的处理效果如图 ３ 所示ꎮ 反应器 Ａ 和 Ｂ 在

缺氧和好氧条件下交替运行ꎬ硝化细菌在好

氧条件下将氨氮转化为硝酸氮ꎬ反硝化细菌

在处于缺氧状态时将硝态氮转化为 Ｎ２ꎬ以污

水中的有机物为碳源ꎬ将其分解到大气中ꎬ完
成脱氮过程ꎬ所以 Ａ、Ｂ 反应器中总氮的都比

较高ꎮ 由图 ３(ａ)可知ꎬＡ 反应器在连续运行

６０ ｄ后ꎬ出水 ＴＮ 平均质量浓度为１􀆰 ４９ ｍｇ / Ｌꎬ
对ＴＮ 的平均去除率为９１􀆰 ２９％ꎮ 对比图３(ｂ)ꎬ
Ｂ 反应器在连续运行 ６０ ｄ 后ꎬ出水中 ＴＮ 平

均质量浓度为 ４􀆰 ０ ｍｇ / ＬꎬＴＮ 的平均去除率
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为 ９０􀆰 ３１％ ꎬ接种培养法的去除效果优于自

然培养法ꎬ其原因可能是接种培养法中存在

活性污泥ꎬ微生物具有较好的生活条件和较

高的生物活性ꎮ

图 ３　 两种接种方法对 ＴＮ 的去除效果

Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｒｅｍｏｖａｌ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ＴＮ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅａｃｔｏｒｓ ｗｉｔｈ ｔｗｏ ｖａｃｃｉｎａｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄｓ

２. ３ 　 两种培菌方法对废水中 ＴＰ 的去除

效果

　 　 生物除磷主要是由聚磷菌在厌氧条件自

身的 ＡＴＰ 水解为 Ｈ３ＰＯ４ 和能量形成 ＡＤＰꎬ
然后在好氧条件下由于聚磷菌在透膜酶的催

化作用下利用厌氧过程产生能量从外部摄取

厌氧过程产生 Ｈ３ＰＯ４ꎬ在这个过程中一部分

与 ＡＤＰ 将结合形成 ＡＴＰꎬ另一部分将合成聚

磷酸盐储存在细胞内ꎬ实现吸磷的作用[１２]ꎮ
为了彻底将磷从系统内排除ꎬ会不定期地通

过预留排泥口将富余的污泥排除ꎬ以此达到

除磷的目的ꎮ 具体 ＴＰ 的处理效果如图 ４
所示ꎮ

图 ４　 两种接种方法对 ＴＰ 的去除效果

Ｆｉｇ􀆰 ４　 Ｒｅｍｏｖａｌ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ＴＰ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅａｃｔｏｒｓ ｗｉｔｈ ｔｗｏ ｖａｃｃｉｎａｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄｓ

　 　 反应器 Ａ、Ｂ 均在厌氧好氧条件下交替

运行ꎬ聚磷菌在好氧状态下吸磷ꎬ停止曝气后

排出上清液ꎬ聚磷菌吸收的磷随剩余污泥排

放ꎬ又因为 Ａ、Ｂ 反应器中污泥质量浓度较

高ꎬ聚磷菌吸磷效果明显ꎬ因此 Ａ、Ｂ 反应器

对 ＴＰ 的去除率都较高[１３]ꎮ 由图 ４(ａ)可知ꎬ
在 Ａ、Ｂ 反应器进水 ＣＯＤ 质量浓度相同的情

况下ꎬ进水 ＴＰ 的质量浓度随着大蒜汁比例

增加而增加ꎬＴＰ 的进水为 ８ ~ １４ ｍｇ / Ｌꎬ反应

器 Ａ 在连续运行 ６０ ｄ 后出水 ＴＰ 平均质量

浓度为 ０􀆰 ２７ ｍｇ / Ｌꎬ此时 ＴＰ 的平均去除率为

９４􀆰 ９８％ ꎮ 对比图 ４(ｂ)ꎬ反应器 Ｂ 在连续运

行 ６０ ｄ 后ꎬ 出水 ＴＰ 的平均质量浓度为

０􀆰 ３７ ｍｇ / ＬꎬＴＰ 的平均去除率为 ９４􀆰 ０１％ ꎬ和
反应器 Ａ 的去除效果相近ꎬ都可以达到排放

标准ꎮ



第 ２ 期 李　 微等:ＳＢＲ 工艺处理大蒜废水及污泥菌群结构研究 ３７５　　

２. ４　 微生物多样性和群落结构分析

２. ４. １　 微生物多样性

试验分别对污水厂种泥(Ｈ１)ꎬ接种培菌

法驯化第 ６０ ｄ 的污泥(Ｈ２)ꎬ自然培菌法驯

化成熟的污泥(Ｈ３)ꎬ进行了高通量测序ꎬ经
过降噪等过滤后共获得了 １９５ ８１１ 条有效序

列ꎬ其中 Ｈ１、Ｈ２、Ｈ３ 样品中有效序列分别为

１０５ ２８９、４ ５２９、４４ ９９３ 条ꎬ各样品的微生物多

样性指数如表 ３ 所示ꎮ 覆盖率反映测序结果

是否代表样本的实际情况ꎬ值越高则样本中

序列未被检测到的概率越低[１４]ꎬ３ 个样品的

覆盖率都大于 ０􀆰 ９５ꎬ这说明所有样品中测序

所得序列能够覆盖绝大部分区域ꎬ测序结果

可以反应样品的真实情况ꎮ 在生态学中物种

通常用 ＡＣＥ(丰度指数)和 Ｃｈａｏ１(丰富度估

计量)来反应菌群丰度[１５]ꎬ在相似度为 ９７％
的条件下ꎬＡＣＥ 指数 Ｈ１ >Ｈ３ >Ｈ２ꎬＣｈａｏ１ 指

数 Ｈ１ > Ｈ３ > Ｈ２ꎬ实际获得 ＯＴＵ(非靶区域

序列数目)为 Ｈ１ >Ｈ２ >Ｈ３ꎬ由于测序深度的

原因ꎬＡＣＥ 指数与 Ｃｈａｏ１ 指数与实际获得的

ＯＴＵ 指数并不完全一致ꎮ 由于每一个 ＯＴＵ
通常被视为一个微生物物种ꎬ所以试验以

ＯＴＵ 指数为参比进行分析ꎬ从 ３ 个样品的

ＯＴＵ 指数可以发现ꎬＨ３ 生物丰度最低ꎬＨ１
的 ＯＴＵ 指数远远大于 Ｈ２ 的 ＯＴＵ 指数ꎬ这
是因为大蒜废水中含有的大蒜素对细菌具有

灭活和抑制的作用ꎬ而 Ｈ２ 的 ＯＴＵ 指数要大

于 Ｈ３ 的 ＯＴＵ 指数ꎬ这是因为从污水厂取来

的接种污泥本身含有的细菌总数要大于高质

量浓度大蒜废水中所含的细菌总数ꎮ
Ｓｈａｎｎｏｎ(多样性指数)和 Ｓｉｍｐｓｏｎ(辛普

森多样性指数)反映样品微生物多样性的常

用指标ꎬＳｈａｎｎｏｎ 值越大ꎬ微生物多样性越

高ꎬ反之 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数值越小大ꎬ微生物多样

性越低[１５]ꎬ从表 ３ 可以看出 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

Ｈ１ > Ｈ２ > Ｈ３ꎬ而 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｈ１ < Ｈ２ <
Ｈ３ꎬ说明 Ｈ１ 生物多样性最高ꎬＨ２ 中微生物

多样性有显著下降ꎬ这是由于高质量浓度大

蒜废水中含有具有灭活和抑制细菌生长的大

蒜素导致在驯化过程中某些种群逐渐减少甚

至消失造成的ꎮ 而 Ｈ２ 与 Ｈ３ 的污泥微生物

多样性相差不大ꎬ这可能是由于 Ｈ２ 与 Ｈ３ 都

是以高质量浓度大蒜废水为碳源ꎬ所以具有

类似的生物多样性ꎮ
表 ３　 样品多样性指数表

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓａｍｐｌｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｔａｂｌｅ

样本

编号

微生物多样性指数

Ｓｅｑ

ｎｕｍ

ＯＴＵ

ｎｕｍ

Ｓｈａｎｎｏｎ

ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ

ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１

ｉｎｄｅｘ
Ｃｏｖｅｒａｇｅ Ｓｉｍｐｓｏｎ

Ｈ１ １０５ ２８９ ７ ７９８ ６􀆰 ３８ ８４ １８２􀆰 ８２ ４５ ６２５􀆰 ４５ ０􀆰 ９５ ６􀆰 ５ｅ － ０３

Ｈ２ ４５ ５２９ ３ ３２２ ４􀆰 ９４ ２８ １９１􀆰 ５４ １６ ６９１􀆰 ０２ ０􀆰 ９５ ０􀆰 ０３

Ｈ３ ４４ ９９３ ２ ０７１ ４􀆰 １６ ４６ ３１６􀆰 ９４ １８ ０８９􀆰 ５６ ０􀆰 ９６ ０􀆰 ０４

２. ４. ２　 微生物群落结构

表 ４ 为经过 Ｍｉｓｅｑ 高通量测序ꎬ经过分

析后得到的样品 Ｈ１、Ｈ２、Ｈ３ 中细菌门的分

类情况ꎮ 可以看出ꎬ３ 个样品中的细菌微生

物丰度较大ꎬ但主要菌门有所差异但也比较

相似ꎬ在 Ｈ１ 中ꎬ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 所占比例最

高ꎬ达到了 ４８􀆰 ５３％ ꎬ其次是 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 和

Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓꎬ这 ３ 个 菌 门 占 了 总 数 的

７３􀆰 １５％ ꎮ 而在 Ｈ２ 中ꎬＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 所占比

例依然是最高ꎬ 达到了 ４５􀆰 ４９％ ꎬ 其次是

ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＳａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ 和 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 这

３ 个菌门占了总数的 ８１􀆰 ０７％ ꎮ 在 Ｈ３ 中ꎬ
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 所占比例依然是最高ꎬ达到了

５２􀆰 ８１％ ꎬ 其 次 是 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 和

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ这 ３ 个 菌 门 占 了 总 数 的

９１􀆰 ９５％ ꎬ其中 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 是活性污泥中

比较常见的细菌[１６ － １７]ꎬ金浩等[１８] 研究了污

水处理厂活性污泥的微生物多样性ꎬ结果表
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明活性污泥中 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 菌门比例为

９１􀆰 ９％ ꎮ 由于接种活性污泥是从污水厂取回

后闲置了一段时间ꎬ低能供应和缺氧 /厌氧环

境在一定程度上改变了污泥中微生物群落结

构ꎮ 可以看出试验在反应器运行过程中

Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ、ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＳａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ 以

及 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 逐渐成为系统内的主要菌

门ꎬ对污染物去除发挥各自的作用ꎮ 此外ꎬ对
比 Ｈ１ 与 Ｈ２ꎬＣａｎｄｉｄａｔｕｓＳａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ 菌门

所占比列逐渐提高ꎬ从 ０􀆰 ６６％ 逐渐增长到

２４􀆰 ０５％ ꎬ原有的 ＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａꎬＢａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ
和 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ 菌门比列都有所下降ꎬ这
说明 高 质 量 浓 度 大 蒜 加 工 废 水 有 利 于

ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＳａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ 菌门的生长ꎬ相反

对 ＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａꎬＢａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 和 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ
菌门的生长都有一定的影响ꎮ 从表 ４ 可以看

出 Ｈ２ 和 Ｈ３ 活性污泥的微生物群落结构ꎬ在
Ｈ３ 中 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 和

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 菌门所占数均大于 Ｈ２ 中数

量ꎬ其中 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 菌门最为显著ꎬ前者

为 １􀆰 ７２％ ꎬ后者为 １８􀆰 ０４％ ꎬ说明自然培养法

更 有 利 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 菌 门 的 生 长ꎮ 而

ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＳａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ 菌门在接种污泥

系统中比例明显高于自然培养系统ꎬ说明自

然培 菌 法 所 驯 化 的 活 性 污 泥 不 利 于

ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＳａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ 菌门的生长ꎬ反映

了两种培菌驯化方式在微生物结构上的

差异[１９ － ２１]ꎮ
表 ４　 门水平微生物群落结构

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｉｎ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

细菌名称
细菌在各样品占比例 / ％

Ｈ１ Ｈ２ Ｈ３

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ４８􀆰 ５３ ４５􀆰 ４９ ５２􀆰 ８１

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ １６􀆰 ３８ １１􀆰 ５３ ２１􀆰 １

Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ ８􀆰 ２４ ８􀆰 ０８ １􀆰 ８８

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ０􀆰 ６７ １􀆰 ７２ １８􀆰 ０４

ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＳａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ ０􀆰 ６６ ２４􀆰 ０５ ０􀆰 ４６

３　 结　 论

(１)接种培菌法启动只需 ７ ｄꎬ而自然培

菌法启动要 ２４ ｄ 才能完成ꎮ
(２)接种培菌法和自然培菌法处理模拟

大蒜废水对 ＴＮ 和 ＴＰ 的去除效能相近ꎬ对
ＣＯＤ 去除效果存在差异ꎬ接种培菌法处理模

拟 大 蒜 废 水 ＣＯＤ 最 高 阈 值 为

６ １２９􀆰 ３１ ｍｇ / Ｌꎬ出水可以达到国家二级排

放标准要求ꎬ自然培菌水则达不到要求ꎮ
(３)在“门”和“纲”级别上接种培菌法的

污 泥 样 品 分 别 以 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 和

ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＳａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ 两 个 菌 门 和

Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅ 以 及

Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｉ ３ 个菌纲占主导而自然培菌法的

污泥样品分别以 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 和

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ３ 个菌门和 Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｉａ ３ 个菌纲占主导ꎮ
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