
综 述 与 专 论

污水生物处理技术的发展已有近 100 年的历

史， 而活性污泥法是目前应用最为广泛的生物处

理技术之一。活性污泥是活性污泥法的核心部分，
是有好气性微生物及其吸附、 粘附的有机污染物

和无机物质组成， 具有吸附和分解污水中有机物

的能力[1]。活性污泥微生物群落结构与生物处理的

效果有着直接的关系[2]，污水中污染物的去除主要

取决于微生物的种类、数量和活性[3,4]。 深入研究活

性污泥微生物菌群， 有助于进一步揭示过程的运

行机理， 从而达到提高处理效率和降低处理费用

的目的。使用先进的检测方法，对活性污泥微生物
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菌群进行研究，已经成为研究的热点问题。本文分

析了传统法在活性污泥功能微生物研究中存在的

问题， 介绍了当前活性污泥微生物菌群研究中常

用的现代分子生物学技术， 并指出新方法的建立

和多种现代分子生物学技术的综合运用是今后研

究活性污泥微生物菌群的新趋势。

1 传统法在活性污泥功能微生物研究中的

应用

传统的环境微生物研究方法主要包括富集、
分离、选择、纯化、生理生化鉴定等。 周康群等[5]以

浓缩池污泥为细菌分离的种泥， 利用传统的培养

技术分离出一株厌氧除磷功能菌（NA），该菌株既

有反硝化功能，又有厌氧除磷产生磷化氢的功能。
传统的培养技术要求相对简单， 经常被用于

分离一些具有一定功能的微生物， 只能用于一些

科研工作者的初步研究。 但随着对微生物研究的

不断深入，该技术的缺陷也愈发明显，特别是在环

境微生物研究方面，环境样品成分复杂，微生物种

类繁多， 采用传统的分析方法已无法对其进行全

面的分析。为了研究和利用微生物对人类的价值，
开发其他方法势在必行。

2 现代分子生物学技术在活性污泥微生物

菌群研究中的应用

2.1 肠杆菌属基因间重复一致序列 PCR （ERIC-
PCR）

肠杆菌属基因间保守重复序列（ERIC）是 在

肠道细菌基因组中发现的长为 126 个碱基对的非

编码保守重复序列， 该序列在细菌染色体上的分

布呈现多态性。 目前该技术已经被广泛应用于纯

培养细菌的鉴别、分类、基因组多样性和系统进化

等方面的研究[6]。
陈敏等 [7]用此技术检测了活性污泥菌群结构

及其变化，结果表明，在缺氧池和好氧池，各个采

样点的 ERIC-PCR 图谱差异不大, 悬浮污泥在各

构筑物之间交流充分， 同一采样点的图谱在不同

采样时期具有明显差异。叶姜瑜等[8]应用此技术对

螺旋升流式反应器在低温下的微生物群落结构进

行了分析，结果表明，螺旋升流式反应器良好的落

选升流特质有利于菌群在不同 温 度 下 的 功 能 发

挥，特别是低温下脱氮除磷功能的维持。

此技术具有简易、快速、灵敏等诸多优点，对

于新菌株的发现以及对已知菌株的深入分析有非

常重要的现实意义。但作为一种方法，也存在一些

局限性：①难以提供关于种群组成的详细信息；②
重现性不是很好；③由于等长 DNA 片断序列组成

可能不同， 因此样品间的相似性有可能会被过高

地估计。
2.2 变性/温度梯度凝胶电泳（DGGE/TGGE）

变性/温度梯度凝胶电泳（DGGE/TGGE）是一

种利用双链 DNA 片段熔解行为的不同，分离 PCR
产物中长度相同但序列不同的 DNA 标记片段的

方法。 DGGE 的主要电泳条件都由微处理器控制，
具有加样量小，重复性好，操作简便、快速等优点，
广泛应用于活性污泥微生物多样性与结构的分析
[9]。

最先将 PCR-DGGE 应用到微生物群落结构

研究中的是 Muyzer 等人， 该研究人员认为 PCR-
DGGE 技术在揭示微生物种群多样性及群落演替

规律方面具有明显的优势[10]。国内许玫英等[11]首次

采用 PCR-DGGE 技术对活性污泥中的氨氧化细

菌作了比较研究， 实验结果表明釆用该技术将有

助于更全面地了解氨氧化细菌的类群和功能，从

而为提高污水生物处理系统的处理效果奠定了基

础。 刘新春等 [12]利用 PCR-DGGE 技术，对不同温

度下接种的两套活性污泥系统中的微生物群落结

构的动态变化进行追踪 , 结果表明 , 在相同的条

件下， 两系统的微生物群落结构的相似性随着运

行时间的增加而增加。国外 Moura 等[13]釆用 DGGE
技术分析了两个污水处理厂曝气池中微生物菌群

的变化， 结果表明不同季节收集的样品中的微生

物的变化很大，温度、溶解氧等均能影响微生物群

落结构， 并进一步确定了所研究样品中的主要微

生物种群。Lee 等[14]利用 DGGE 技术追踪处理高浓

度废水的活性污泥中的细菌和古细菌的变化，对

DGGE 的图谱分析表明， 细菌菌群随时间的变化

而变化。
此技术也有一定的局限性： ①能有效分离的

DNA 片段不是非常大， 最多只能在 1 kb 左右，而

一般情况下我们选用的片段仅几百个碱基， 因而

这些序列提供的系统发育信息非常有限； ②如果

实验条件选择不恰当， 可能会出现 DGGE 的一条

带代表几种菌的情况， 这样就有可能低估自然群
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落中微生物的多样性；③由于 DNA 异源复合体的

形成或某些微生物 16S rDNA 有多个拷贝， 就会

出现一种纯菌有多条 DGGE 条带的情况， 这样就

有可能高估微生物的多样性；④一般来说，此技术

只能显示微生物群落中占据优势的种群。
2.3 单链构象多态性研究

单链构象多态性研 究（SSCP）是 指 呈 复 杂 空

间折叠构象的单链 DNA 或 RNA 片段， 当有一个

碱基发生改变时，空间构象便发生改变，根据不同

空间构象的 DNA 分子受聚丙烯酰胺凝胶阻力的

不 同 ， 可 通 过 非 变 性 聚 丙 烯 酰 胺 凝 胶 电 泳

（PAGE），将其分离开[15]。
Peters 等 [16]用该法研究活性污泥菌群结构和

演替， 并同传统的培养方法比较指出 SSCP 方法

避免了传统培养的费时费力以及误差大的干扰，
适合对微生物群落结构和演替的分析。 Dabert 等
[17] 利用 SSCP 法研究生物强化对 EBPR 实验室反

应器的活性污泥除磷作用的影响， 发现 PAOs 和

GAOs 的竞争是 EBPR 启动成败的关键。
尽管此技术具有简便、有效等优点，但此技术

也存在一定的缺陷，例如重现性差，易受胶浓度和

电泳温度等条件的影响，能够有效分离的 DNA 序

列也非常短，仅 150-400 bp。
2.4 实时荧光定量 PCR

实 时 荧 光 定 量 PCR（RT-PCR）技 术，是 指 在

PCR 反应体系中加入荧光基团， 利用荧光信号积

累实时监测整个 PCR 进程，最后通过标准曲线对

未知模板进行定量分析的方法[18]。
孙寓姣等 [19]利用该技术研究了活性污泥中真

细菌和古细菌的数量关系，结果表明，3 个活性污

泥样品中， 真细菌和古细菌在总细菌中的相对含

量，随着反应器有机负荷的增加而增大；甲烷髦毛

菌在古细菌中的相对含量也是如此；当 COD 负荷

增大到 35 kg/(m3·d)时，产甲烷丝菌在总细菌中的

比例上升到 33 ％，增加了 1 倍。 刘涛等 [20]用该法

研究了 CANON 工艺在常温低氨氮基质条件下的

宏观运行效能及功能微生物的群落特征， 结果发

现进水氨氮浓度对 ANAMMOX 菌群落结构无明

显影响，而 ANAMMOX 菌群丰度随氨氮浓度的降

低而减少。
2.5 16S rRNA 序列比较

16S rRNA 序列比较技术是提取微生物样本

16S rRNA 的 基 因 片 段，通 过 克 隆、测 序、探 针 杂

交，获取 16S rRNA 的序列信息，再将序列信息与

16S rRNA 数据库中的数据进行对比，从而确定其

在进化树中的位置， 进而对样本中可能存在的微

生物种类进行鉴定[21]。
Chouari 等[22]对活性污泥中浮霉菌门的多样性

进行 16S rRNA 序列分析， 发现了 4 个已知菌属

Pirellula（32 %）、Planctomyces（18.4 %）、Gemmata
（3.8 %）和 Isosphaera（0.4 %）。Abed 等[23]利用 16S
rRNA 序列比较技术研究了高盐的油污染活性污

泥处理系统中好氧细菌的多样性， 发现其中的细

菌分别属于不同的纲，具有丰富的多样性。宋文哲

等 [24]采用 16S rRNA 序列比较对降解五氯酚的微

氧颗粒污泥形成过程中真细菌和古细菌的种群多

样性和动态变化进行了研究， 发现颗粒污泥中真

细菌和古细菌都与不可培养的微生物相似性高，
微氧颗粒污泥中同时存在好氧菌、 微氧菌和厌氧

菌。
2.6 末端限制性片段多态性（T-RFLP）

末端限制性片段多态性（T-RFLP）是由 RFLP
发展而来， 是将聚合酶链反应物中的一条加以荧

光标记， 对扩增产物用限制性内切酶进行切割并

电泳， 根据片断的大小不同以及标记片断种类和

数量的不同来分析群落的结构及组成 [25]。 该方法

与其它分子生物学技术相比，具有分辨率高、易于

实现自动化等特点， 广泛应用于活性污泥微生物

群落多样性的研究[26]。
张黎等[27]借助 T-RFLP 技术分析了 PCP 降解

菌群的微生物群落结构。 Tsuneda 等[28]以亚硝酸盐

还 原 酶 基 因 （nirS） 为 基 础 对 一 个 序 批 反 应 器

（SBR）的 反 硝 化 聚 磷 菌（DNPAOs）进 行 RFLP 分

析，发现一个占 70%所有克隆的 nirS 克隆，其序

列相似于红环菌类群的两类细菌：陶厄氏菌属（83
%相似性）和固氮弧菌属（83 %相似 性）。 Garvin
Collins 等 [29]利用 T-RFLP 技术对种子活性污泥和

接种后的活性污泥中微生物菌群变化研究时发现

种 子 活 性 污 泥 中 占 优 势 的 产 甲 烷 菌 群 是

Methanobacteria 和 Proteobacteria， 而接种后第 42
天 占 优 势 的 菌 群 是 Methanosarcina vacuolata 和

Methanobacterium palustre。
2.7 荧光原位杂交技术（FISH）

荧光原位杂交技术（FISH）主要是基于被检测
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染色体与带有荧光标记的核酸探针之间的同源互

补性， 通过对荧光物质的检测便可对待测样品进

行定性或定量分析。 一般的核酸抽提和 PCR 扩增

会产生一定程度的偏差， 而该技术恰好避免此偏

差，且能同时检测几种微生物。该技术检测灵敏度

高、安全便捷，能快速获得结果，已广泛应用于活

性污泥微生物菌群研究。
目前， 关于该技术在活性污泥微生物群落中

的应用的报道较多。 Flaherty 等[30]将共聚焦激光扫

描显微镜与 FISH 技术结合，对反应器中活性污泥

的菌群组成、分布等方面进行研究，这种结合技术

表现出了很大的应用优势。 Sanctis 等[31]利用 FISH
技术研究序批式生物滤池活性污泥形成过程中菌

群结构的变化情况。 Weber 等[32]将 FISH 技术与扫

描电镜、光学显微镜、共聚焦显微镜结合，研究了

从生物膜的形成到活性污泥的形成过程中污泥的

结构变化，并改良了 FISH 法。 赵晶等[33]采用该技

术对昆明 3 个不同工艺流程的城市污水处理厂活

性污泥微生物群落中的硝化细菌的组成和丰度进

行了研究。 张宇坤等 [34]采用高浓度氨氮污水富集

培养 AOB，对富含 AOB 的污泥进行 FISH 分析表

明 AOB 占细菌总数比例为（55±7） %。
FISH 技术也存在一些问题： ①FISH 检测的

特异性， 探针的特异性关系到 FISH 检测的可信

度，因此探针的设计至关重要；②FISH 检测的假

阳性，由于某些微生物，如假单胞菌属、蓝细菌属

等自身能够产生荧光色素， 这些荧光物质的存在

会干扰 FISH 检测；③FISH 检测的假阴性，细胞壁

的结构会对探针的渗透造成一定的影响， 有些微

生物的细胞壁较厚，使得探针无法进入细胞，就有

可能导致杂交信号强度降低， 部分微生物难以被

检测出来。
2.8 宏基因组学技术

宏基因组学（Metagenomics）又叫微生物环境

基因组学、元基因组学。它通过直接从环境样品中

提取全部微生物的 DNA， 构建宏基因组文库，利

用基因组学的研究策略研究环境样品所包含的全

部微生物的遗传组成及其群落功能。 它是在微生

物基因组学的基础上发展起来的一种研究微生物

多样性、开发新的生理活性物质（或获得新基因）
的新理念和新方法。

宏基因组学 研 究 的 对 象 是 特 定 环 境 中 的 总

DNA， 不 是 某 特 定 的 微 生 物 或 其 细 胞 中 的 总

DNA，不需要对微生物进行分离培养和纯化，这对

我们认识和利用 95 %以上的未培养微生物提供

了一条新的途径。 该技术的产生和发展极大程度

地揭示了环境样品中微生 物 群 落 中 微 生 物 多 样

性、功能多样性及代谢多样性，是评估环境样品中

微生物组成结构的最精确方法之一。
宏基因组测序技术的应用推动了污水治理领

域研究的发展， 国内外有些研究者将此种方法用

于某些污水生化处理系统中微生物群落的结构和

功能解析过程中。 Ju 等[35]利用宏基因组技术描述

一个市政污水处理厂长达 4 年的活性污泥微生物

菌群随季节性变化的动态特征，结果表明，与真核

生物（主要是轮虫纲和线虫纲）相比，这个市政污

水处理厂活性污泥中细菌和古菌的丰度 （主要是

广古菌）在冬天明显比夏天高。 Li 等 [36]利用 Illu-
mina 公司高通量宏基因组的方法调查了在铜 选

择性压力 800 mg / L 下浓缩的活性污泥中微生物

群落和铜抗性基因的多样性和丰度，结果表明，多

相-铜氧化酶基因编码比流出的蛋白质编码扮演

更重要的角色。

3 总结与展望

活性污泥法作为现代污水处理的主力已经越

来越受到人们的重视， 活性污泥中的微生物菌群

随着现代研究方法的发展也逐渐被发现和认识，
但是还没有被认识完全， 有些重要的菌群还没有

被发现。随着各种科学技术的发展，新的研究方法

还将应用于污泥微生物菌群分析。就目前来看，单

一的技术已经基本趋于成熟， 但每种技术都有其

局限性，所导致的一些误差是不可避免的，而将几

种技术综合运用可以从一定程度上解决单一技术

所带来的局限性，使结果更加准确，这也是研究活

性污泥微生物菌群多样性的新趋势。总之，随着新

方法的建立和多种现代分子生物学技术的综合运

用，活性污泥的菌群结构会更好的为人们所认识。
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为：有机 酸 钠 盐 : 30.0 %，氢 氧 化 钠：4.0 %，碳 酸

钠：8.0 %， 水：58.0 %。 正常生产时流量约为 5.5
m3/h。 废 液 的 LHV 约 为 1 500 kJ/kg, COD 约 为

6.5×105 mg/L。 用重油做辅助燃料调节焚烧温度，

废液焚烧温度＞1 100 ℃。 该装置副产中低压蒸气

并利用电除尘回收烟气中的碳酸钠，经济效益好。
焚烧后排放烟气能够满足环保要求。

从以上的各工程案例可以看出， 焚烧工艺在

处理有机废液中的应用更广， 并且能够同时处理

废气和废液，尤其适用于含盐的废液。但是焚烧属

于有焰燃烧，对废液的热值有一定要求，若热值太

低，将会消耗更多辅助燃料。

3 如何选择废物处理工艺

综上可知， 蓄热氧化和催化氧化工艺主要应

用于低热值大风量有机废气的处理， 在废气中含

有 N、P、S、芳烃等有毒物质时使用蓄热氧化较多。
催化氧化燃烧温度低，通常不需要辅助燃料，不易

产生二次污染，但在设计时需考虑催化剂的消耗、
中毒、堵塞等问题。 和催化氧化相比，蓄热氧化不

需要使用催化剂，固定投资和运营成本更低，运营

简单，维护费用低，操作弹性非常大，是最为经济

的有机废气处理工艺， 但在设计时应考虑废气或

烟气中固体颗粒对蓄热载体的堵塞。 区别于蓄热

氧化和催化氧化， 焚烧主要应用于有机废液特别

是含盐有机废液的处理， 能够同时处理有机废气

和有机废液； 该工艺适应性广， 有机废物处理彻

底，但装置设置及控制复杂，投资高，操作弹性低，
综合热效率也不高。

4 结论

本文主要介绍了用于有机废气及废液处理的

热氧化工艺的分类，并且分别介绍了其工艺原理，
技术特点和适用的范围， 调查了各种氧化工艺在

多个行业中的工程案例，简要分析了各装置特点，
对有机废气或有机废液热氧化处理的工艺方案选

择有重要的借鉴意义。 选择合适的氧化工艺不仅

能够减少装置的固定投资和运行成本， 而且可以

增加装置的可靠性及避免二次污染等。
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表 5-2 医药装置有机废气组成

废气成分 烃类 苯 嘧啶 NH3 N2 H2O CO O2 其他 合计

体积含量(%) 11.0 21.8 5.0 21.5 15.2 8.8 6.8 4.7 5.2 100.0

表 6 某氟化工装置有机废气、废液组成

元素 C H O S Cl F 合计

废气, %(w) 32.07 11.98 0.56 0.00 2.36 53.03 100

废液, %(w) 20.89 35.66 12.02 0.00 0.30 31.11 100
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