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摘要：为揭示不同类型工业废水处理厂微生物群落结构及其功能特征,选取厦门市 3 座典型工业污水处理厂(食品厂、半导体厂、综合工业园区)为研

究对象,基于高通量测序和多种分析方法,比较活性污泥微生物的多样性、群落结构及代谢潜力.结果表明,不同工业废水对微生物群落组成产生显著影

响,COD、TN、TP等水质参数对群落结构具有显著影响.三厂共同富集的优势菌门为 Proteobacteria,而 Firmicutes、Patescibacteria与 Deinococcota分别

为各厂特征菌群.功能预测结果表明,不同类型工业废水处理系统在代谢通路丰度上存在明显差异,特别是半导体厂微生物群落在有机物代谢相关通路

上丰度偏低.研究表明,微生物群落结构与功能受水质条件显著驱动,特征菌群可为工业废水处理系统优化提供参考. 
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Abstract：To reveal the microbial community structure and functional characteristics in different types of industrial wastewater 

treatment plants, this study selected three representative facilities in Xiamen—a food-processing plant, a semiconductor plant, and a 

comprehensive industrial park. Based on high-throughput sequencing and multiple analytical approaches, the diversity, community 

composition, and metabolic potential of activated sludge microorganisms were systematically compared. The results demonstrated 

that different types of industrial wastewater significantly influenced microbial community composition, with water quality 

parameters such as COD, TN, and TP playing critical roles in shaping community structure. While Proteobacteria was the dominant 

phylum shared across all three plants, Firmicutes, Patescibacteria, and Deinococcota were identified as characteristic phyla in the 

food, industrial park, and semiconductor plants, respectively. Functional gene prediction revealed distinct differences in the 

abundance of metabolic pathways among the plants, with the microbial community in the semiconductor plant showing notably 

lower abundance in pathways related to organic matter degradation. Overall, the structure and function of microbial communities 

were strongly driven by wastewater characteristics, and the identified key taxa provide a theoretical basis for optimizing industrial 

wastewater treatment systems. 
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活性污泥法作为工业废水处理的主要工艺之

一,其核心在于微生物群落,微生物驱动着污染物的

降解和转化过程,直接影响污水处理厂的运行效能、

处理稳定性及抗冲击负荷能力
[1-2]

.污水中污染物的

高效去除高度依赖于微生物群落的组成结构,而功

能菌群间的良性协同作用是实现污水深度脱氮除

磷的关键
[3-5]

. 

不同类型工业废水的成分与特征存在显著差 
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异,例如,半导体工业废水中可能含有大量重金属

离子和有机溶剂
[6]

,而纺织染料废水通常含有高浓

度的难降解有机物
[7]

,电镀废水中则常含有多氟化

物
[8]

.大多数工业废水的可生化性通常较差 ,需经

预处理提高其可生化性后方能进行有效的生物处

理.在生物处理过程中,功能微生物在工艺整体运

行过程中的作用不容忽视.值得注意的是,一些绝

对数量较少但相对丰度较高的核心种属 ,对污染

物的高效去除及工艺稳定性维持发挥着重要作

用  

[9-10]
.相较于市政污水 ,工业废水的复杂性和多

样性导致其活性污泥中的微生物群落多样性更为

丰富.现有研究表明,活性污泥微生物群落结构与

其处理的水质组成密切相关
[11]

.在工业废水的活

性污泥中硝化螺旋菌属(Nitrospira)的丰度较低,反

映出工业废水的复杂组分对亚硝酸盐的氧化过程

的抑制
[12]

.在造纸废水的活性污泥中,占主导地位

的细菌类群为绿弯菌门(Chloroflexi)
[13]

.而在石化

及淀粉废水处理中,变形菌门(Proteobacteria)均被

发现是最主要的优势微生物菌群 ,对复杂化合物

具有良好的降解能力
[14-15]

.在食品加工(巧克力)的

生产废水中 ,厚壁菌门(Firmicutes)则被鉴定为最

优势菌群
[16]

.由此可见,不同工业废水类型的差异

直接影响了废水处理系统中微生物群落的多样性

及其功能表现
[17-18]

. 

本研究采用 16S rRNA基因高通量测序技术,选

取厦门市的食品加工厂、半导体制造厂及综合工业

园区 3 座具有代表性的工业污水处理厂作为研究对

象,分析不同类型工业废水处理系统(缺氧池和好氧

池)中活性污泥微生物群落的结构多样性,结合各厂

区关键水质参数,评估微生物群落与水质特征的关

联性,旨在为不同类型工业废水处理过程中活性污

泥微生物群落的差异性认识及其在工艺优化中的

应用提供参考. 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 

从厦门市 3 座不同类型的工业污水处理厂采集

活性污泥样品,分别来自食品加工厂、半导体制造厂

及综合工业园区(表 1).采样点为 3 座污水厂生化处

理单元(好氧池、厌氧池和缺氧池)的中段,采样深度

为 10~30cm.取样时间为 12 月,考虑到冬季污泥沉降

性能可能较差,每个样品采集体积为 1500mL,每个

生化池设置 3 个平行样品,共计 21 份样品.为体现不

同生化池之间的差异性,将 3 个平行样品合并为同

一组:食品厂好氧池为 SQH,缺氧池为 SQQ;半导体

厂好氧池为 XXH,缺氧池为 XXQ;综合工业园区好

氧池为 XAH,缺氧池为 XAQ,厌氧池为 XAY.样品经

均质化处理后冷冻在-80℃冰箱中备用. 

表 1  工业废水处理厂信息 

Table 1  Information of industrial wastewater treatment plants 

污水处理厂 主体工艺 处理规模(t/d) 生化池 尺寸(m) HRT(h) 数量(座) 水温( )℃  

厌氧池/ 9×10×7 1.5 2 

缺氧池/ 18×10×7 6 4 综合污水厂 A/A/O 20000 

好氧池 18×10×7 6 4 

18.3 

缺氧池/ 2.5×5×5 6 2 
半导体制造厂 混凝沉淀+A/O 500 

好氧池 Φ2.5×5 3 2 
18.3 

缺氧池/ Φ3.4 ×7.8 24 3 
食品加工厂 混凝沉淀+A/O 200 

好氧池 Φ3.4 ×7 18 3 
18.6 

 

1.2  理化指标测定 

采用 WTW-pH/Oxi340 便携式测量仪测定 pH

值;采用稀释与接种法(HJ505-2009)测定BOD5;采用

重铬酸盐法测定化学需氧量 COD;氨氮(NH4
+
-N)采

用纳氏试剂法 (HJ 535-2009)测定 ; 总氮 (total 

nitrogen, TN)采用碱性过硫酸钾消解-紫外分光光

度法(HJ 636-2012)测定;总磷 TP 按钼酸铵分光光度

法(GB 11893-1989)测定;氟化物参照氟试剂分光光

度法(HJ 488-2009)进行测定;总砷参照二乙基二硫

代氨基甲酸银分光光度法(GB 7485-87)测定;总铜

参照二乙基二硫代氨基甲酸钠分光光度法 (HJ 

485-2009)测定,所有吸光度测定均使用紫外可见分

光光度计完成(普析通用 T6,北京). 

1.3  样品 DNA提取及高通量测序 
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活性污泥样品经 7000r/min 离心 10min 处理去

除上清液后 ,使用 MagPure Soil DNA Kit(Magen 

Biotech,广州)试剂盒提取污泥微生物总 DNA.通过

1%琼脂糖凝胶电泳检测总 DNA 的纯度与完整性,

并使用微量分光光度计(NanoDrop,美国)测定其浓

度,随后以无菌水将提取的 DNA 稀释至 1ng/μL.以

稀释后的 DNA 为模板,采用通用引物 515F/806R 

(5’-GTGYCAGCMGCCGCGGTAA-3’/5'-GGACTA

CNVGGGTWTCTAAT-3')进行 PCR 扩增 16S rDNA

的 V3-V4 区
[19]

.反应体系(30μL)包含:Phusion High- 

Fidelity Master Mix(2×, 15μL), 各 引物 (2μmol/L, 

1.5μL),模板 DNA(10μL)和 ddH2O(2μL).扩增程序设

定为 :95℃预变性 3min;95℃变性 30s, 55℃退火

30s,72℃延伸 45s,共 27个循环;最终 72℃延伸 10min.

扩增产物经琼脂糖凝胶电泳检测后,文库的构建及

高通量测序工作由上海美吉生物医药科技有限公

司利用 Illumina MiSeq测序平台完成双端测序.所有

测序原始数据已上传保存于国家生物信息中心平

台(Bioproject 号:PRJCA044578). 

1.4  数据分析 

测序完成后 ,使用 QIIME2(美吉生物云平台 , 

v2022.2 版本)流程对得到的原始序列数据进行过滤、

拼接和去除嵌合体.利用该流程中 DADA2 插件对有

效序列进行去噪、聚类和组装后得到扩增子序列变异

(ASVs),随后样品定量并获得 ASVs 表.用于后续分析

的ASVs通过以最少序列量的样本为标准对各样本数

据进行抽平的均一化处理,获得 ASVs 代表序列.进一

步通过 classify-sklearn(Naïve Bayes)分类器并结合

SILVA 数据库(138/16s_bacteria)对 ASVs 代表序列进

行物种注释,置信度值设置为 0.7,统计样品在不同分

类水平上的群落组成.随后在不同污水厂样本间进行

共有ASVs的筛选,基于每一个筛选得到的ASVs在不

同样本中的序列数,再计算它们各自在共有 ASVs 类

群总序列数中的比例,通过 Venn 图和 Circos(v0.67-7

版本)进行可视化展示. Alpha多样性指数和物种组成

分别使用Mothur (v1.30.2 版本)和 vegan(v2.4.3 版本)

进行计算.基于水质指标测定结果与微生物测序分析

结果,使用R软件中的 stats包(v3.3.1版本)进一步进行

主坐标分析(PCoA),确定活性污泥微生物的多样性及

群落结构与不同水质指标的相关性. 

2  结果与讨论 

2.1  工业废水处理厂污水处理效果 

表 2显示 3座污水厂的进水水质差异明显:工业

园区的综合工业污水处理厂的污水水质各项指标

较低;半导体厂的进水水质组成中总磷浓度较低,氨

氮和总氮浓度较高,且氟化物、总砷和总铜的浓度较

高;食品厂的进水水质中氨氮和总氮的浓度较低,总

磷和 COD的浓度较高,且 BOD5/COD为 0.077,说明

食品厂废水中存在高浓度的难降解有机物. 

表 2  工业废水处理厂进出水水质 

Table 2  Industrial wastewater treatment plant inlet and outlet water quality 

污水处理厂 参数 总磷 COD 氨氮 总氮 BOD5 pH值 F Cu As 

进水(mg/L) 3.15 189 33.5 43.5 66.4 7.1 1.26 0.00616 0.00475 

出水(mg/L) 0.112 6 0.262 6.81 0.6 6.5 0.17 0.00211 0.00082 综合污水厂 

去除率(%) 96.4 96.8 99.2 84.3 99.1 - 86.5 65.7 82.7 

进水(mg/L) 0.453 150 87.7 89.1 65.2 9.4 17.8 1.83 8.25 

出水(mg/L) 0.104 15 5.01 25.8 4.5 6.8 1.6 0.21 0.26 半导体制造厂 

去除率(%) 77.0 90.0 94.3 71.0 93.1 - 91.0 88.5 96.8 

进水(mg/L) 14.7 3915 1.26 21.6 303 3.4 0.29 0.00154 0.00078 

出水(mg/L) 2.88 101 0.205 8.42 38 7.6 0.016 0.00056 0.00041L 食品加工厂 

去除率(%) 80.4 97.4 83.7 61.0 87.5 - 94.5 63.6 47.4 

 

污染物去除效果方面,各污水处理厂表现出良

好的处理性能:总磷的去除率在 77%~96%,COD 去

除率在 90%以上,氨氮去除率在 84%~99%,总氮去除

率在 61%~84%.半导体厂对氟化物、总铜和总砷的

去除率均在 88%以上.各污水厂出水水质均可达到

设计排放标准,说明即使在冬季水温相对降低的情

况下,各污水厂培养的活性污泥系统对污染物仍维

持了较好的去除效率. 

2.2  活性污泥微生物群落多样性分析 

21个样本共计得到平均有效序列数为58452条,
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用于构建 ASVs 并且获得注释信息的序列数范围在

44783~77351 条之间,以样本的最少序列数 44783为

准对序列数据进行均一化处理 ,ASVs 平均数为

1150. 

 

图 1  不同工业废水处理厂微生物 α多样性分析 

Fig.1  Analysis of microbial alpha diversity in different industrial wastewater treatment plants 

*: 0.01 < P ≤ 0.05, **: 0.001 < P ≤ 0.01, ***: P ≤ 0.001 

从图 1中可以看出,所有样本的 Coverage 指数

均大于 0.99,表明测序深度足够,结果可信并可靠. 

ACE 指数、Chao1 指数和 Sobs 指数反映了活性污

泥群落的丰富度.综合工业园区内好氧池、缺氧池

和厌氧池的 ACE 指数、Chao1 指数和 Sobs 指数表

现均高于另两座单一类型工业污水处理厂,表明综

合工业园区污水厂的污泥群落组成物种数较多且

均匀性较好.在物种丰富度上,半导体污水厂最低,

可能是因为半导体工业废水中含有大量重金属、有

毒氰化物、氮、磷等污染物
[20]

,对微生物的生存造

成胁迫进而导致对群落丰富度有较大的影响 . 

Shannon指数和 Simpson指数均用来表征微生物多

样性,但 Shannon 指数表征的是物种的丰富度和均

匀度, Simpson 指数则侧重于物种的优势度和丰富

度.综合工业园区的 3 个生化池和食品厂缺氧池的

活性污泥微生物多样性较为丰富和均匀,食品厂好

氧池和半导体厂的好氧池、缺氧池的活性污泥微生

物中优势物种在整个系统中占据主导地位,对整体

多样性的影响较大.总体上,大部分工业废水处理厂

生化池中的活性污泥微生物 α 多样性表现出了较

大差异 ,多组样本指数之间均存在显著性差异

(P≤0.05). 

 

图 2  不同工业废水处理厂微生物 PCoA分析 

Fig.2  PCoA analysis of microbial diversity in different 

industrial wastewater treatment plants 
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基于系统发育谱系采用 PCoA方法分析各生化

池活性污泥样本的变化规律(图 2).主坐标 1(PC1)和

主坐标 2(PC2)分别占总菌群变化的 59.15%和

28.93%.整体来看,各类型工业污水处理厂不同生化

池的群落结构聚集在一起,而非相同功能的生化池

聚集在一起,表明各污水厂的生化池中微生物群落

有较大的差别,可能源于各厂差别较大的水质组成

对微生物群落结构有较大的影响. 

2.3  活性污泥微生物群落结构组成 

由图 3可见不同类型工业废水处理厂的微生物

群落组成和相对丰度存在较大差异.在门水平上(图

3(a)),工业废水活性污泥中共有的微生物门类包括

Proteobacteria 、 Planctomycetota 、 Chloroflexi 、

Bacteroidota 和 Actinobacteriota.在 7 个生化池样本

中,Proteobacteria 均占有较高的优势.这个结果与在

市政污水和其他工业废水处理系统中的结果相

似 

[21-22]
,该类细菌在碳、氮循环代谢方面具有较大的

贡献.在食品工业废水处理厂中,Firmicutes表现出一

定的优势,尤其是在缺氧池中,Firmicutes 占比达到

5.64%,而在其他类型的工业废水活性污泥中 , 

Firmicutes 的占比极低(<0.5%).Firmicutes 在污水处

理中主要参与有机物的分解、产氢产甲烷及系统稳

定性的维持,尤其在有机物浓度较高的工业废水处

理中占据主导作用
[23-25]

.食品废水处理厂的进水 pH

值较低(pH=3.4),而 Firmicutes 通常能耐受低 pH 值

环境,通过代谢调节恢复酸化体系的 pH 值平衡
[26]

.

在综合工业园区污水处理厂,好氧、缺氧和厌氧池中

Patescibacteria 均表现出较高的相对丰度(11.8%~ 

13.1%).Patescibacteria 细胞直径仅 0.1~0.3μm,远小

于常规微生物(0.5~5μm),在过往研究中,大部分群体

会穿透滤膜(0.22μm)导致其丰度可能被严重低估
[27]

.

近来的研究发现,Patescibacteria 在污水处理系统中

主要参与有机物的代谢、降解
[28]

.在半导体工业废水

处理厂活性污泥中,Deinococcota(占比26.3%~29.0%)

和 Chloroflexi(25.4%~27.1%)是最具优势的微生物

类群,尤其是 Deinococcota 在食品厂与综合工业园

区污水处理厂中丰度极低.半导体废水中重金属含

量较高,Deinococcota菌株通过细胞壁肽聚糖层富集

重金属离子(如 Fe
3+
、Cd

2+
),在富含重金属的环境中

仍可保持活性,协同降解难分解有机物
[29]

. 

在科水平上(图 3(b)),工业废水活性污泥中微生

物的组成差别很大, Caldilineaceae、Gemmataceae

和 Fimbriimonadaceae 在各厂各生化池中的丰度较

为 接 近 .Caldilineaceae 、 Gemmataceae 和

Fimbriimonadaceae 在污水处理系统中均参与有机

物 降 解 及 协 同 脱 氮 除 磷 等 过 程
[30-31]

, 其 中

Caldilineaceae 还具有抑制污泥膨胀的作用
[32]

.在食

品 工 业 污 水 处 理 厂 中 ,Hyphomicrobiaceae 、

Lactobacillaceae、Anaerolineaceae、Burkholderiaceae、

Bacteroidetes、Gemmataceae、Bifidobacteriacea 和

Saprospiraceae 均表现出较高的相对丰度 .其

中,Bacteroidetes、Gemmataceae和 Saprospiraceae在

好氧池中的丰度显著高于厌氧池,Lactobacillaceae

和 Bifidobacteriacea 则在缺氧池中具有较高的相对

丰度 .这个研究结果与其他研究报道相类似 , 

Bacteroidetes和 Saprospiraceae在处理含蛋白质、多

糖类浓度较高的废水时成为优势菌群,是活性污泥

中丰度最高的菌门之一
[33]

.Bacteroidetes 分泌蛋白

酶、脂肪酶和淀粉酶等水解酶,将蛋白质、脂质和多

糖分解为小分子可溶性物质
[34]

.Saprospiraceae 在含

纤维素、淀粉的废水中丰度显著提升,通过分泌纤维

素酶和 α-淀粉酶,直接水解纤维素和淀粉为葡萄

糖  

[33]
.Gemmataceae 的主要作用是聚磷酸盐的积累

与废水中总磷的去除
[35]

.在综合工业园区污水处理

厂,好氧、缺氧和厌氧池中微生物群落组成结构较为

相似,Chitinophagaceae、Saprospiraceae、unclassified_ 

Saccharimonadales 和 Blastocatellaceae 为优势种群,

尤其是 unclassified_Saccharimonadales 在各生化池

中 都 占 有 主 导 地 位 ( 占 比 12.9%~11.5%). 

Saccharimonadales 目是归属于 Patescibacteria 门下

的一个细菌类群,与 Thauera、Dechloromonas 等不

同属的细菌协同在除磷过程中发挥重要作用
[36-37]

.

在 半 导 体 工 业 废 水 处 理 厂 活 性 污 泥 中 , 

Chitinophagaceae、Blastocatellaceae 和 Thermaceae

表现出较高的相对丰度.其中,Thermaceae 是最具优

势的微生物类群(占比 26.3%~29.0%),在半导体工业

废水处理厂的活性污泥中全部来源于 Meiothermus

属.Meiothermus 为 Deinococcota 门下的一个细菌类

群,主要参与有机氮矿化、蛋白酶分泌及生物膜形

成  

[38-39]
.半导体工业废水处理厂进水的氨氮和总氮

的浓度非常高,Meiothermus 对氨氮和总氮的高去除

率有积极的作用. 
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图 3  不同工业废水处理厂微生物群落结构组成 

Fig.3  The composition of microbial communities in different 

industrial wastewater treatment plants 

此外,综合对比 3 个不同类型的工业污水处理

厂在两个分类水平上的微生物群落组成可知,半导

体厂的群落组成的丰富度低,但优势物种的占比相

对更高 ,与前述 Shannon 指数的结果一致 . 

Blastocatellaceae属于酸杆菌门中的寡营养型菌群,

能适应低有机碳环境 ,在贫营养条件下仍能维持

代谢活性
[40]

,半导体厂进水的 pH 值较低(pH=3.4)

且有机物浓度极低,因此,Blastocatellaceae 这类耐

酸且耐低有机碳的微生物占据了主导地位 . 

Chitinophagaceae 在综合污水处理厂和半导体厂中

均为优势物种,其主要的作用是可分泌几丁质酶、蛋

白酶等水解酶,降解几丁质和蛋白质类有机物,促进

污泥中有机质的矿化
[41]

,对降解污水中有机氮化合

物有重要作用. 

2.4  不同工业废水处理厂活性污泥共有微生物分析 

根据 ASVs 聚类结果绘制 Venn 图,确定不同工

业污水处理厂好氧池和缺氧池内活性污泥之间共

有ASVs(图 4(a)).3座工业废水处理厂好氧池和缺氧

池的活性污泥中共有 ASV分别为 8和 9,共有 ASVs

分别占总 ASVs的 0.16%和 0.15%,说明 3座工业废

水处理厂中共有的微生物极少.食品厂、综合污水处

理厂和半导体厂在好氧池中特有的 ASVs 分别为

1110、3054和 494,在缺氧池中特有的 ASVs分别为

1762、3351和 402,表明各工业废水处理厂中特有微

生物占比为绝大多数,而高丰度的特有微生物为保

证污水处理厂工艺运行的核心菌. 

 

图 4  不同工业废水处理厂共有微生物群落 

Fig.4  The common microbial communities in different 

industrial wastewater treatment plants 

对共有的 ASVs进行注释(图 4(b)),3座工业废

水处理厂好氧池中共有的微生物 90%以上均来自

Proteobacteria门,其中,SC-I-84和 Burkholderiaceae

科为占主导作用的微生物类群 ,其余的微生物来

自于 Chloroflexi和 Actinobacteriota门.SC-I-84主

要参与污水中有机物的降解 ,在好氧池中起到重

要的作用
[42]

;Burkholderiaceae 类群的微生物在好

氧条件下可直接利用无机氮源 ,通过谷氨酸脱氢

酶途径同化铵盐完成好氧反硝化
[43-44]

.缺氧池中

共有的微生物同样主要为 Proteobacteria 门(占比

47.3%~95.7%),但在各工业废水处理厂有较大的

差别.在食品厂活性污泥中,起主导作用的主要是

Proteobacteria 门下的 Burkholderiaceae 科微生物.
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除可利用氮源 ,该类群微生物还可通过群体感应

调控机制与疏水性胞外聚合物对含脂废水有高降

解能力
[45]

.在综合污水处理厂中,Firmicutes门微生

物 在共有 ASVs 中的占比为 52.0%,超过了

Proteobacteria门(占比 47.3%),起主要作用的微生物

类群除了未被鉴定到具体种属的 Burkholderiaceae

科微生物,主要是 Romboutsia属微生物.Romboutsia

属在缺氧条件下,以发酵途径为主,对多糖、蛋白质

等有机物具有高去除效率
[46-47]

.在半导体厂,起主

导作用的关键微生物类群为 Proteobacteria 门下的

Thauera 属(占共有 ASVs 比例 91.2%),其在工业废

水中属于参与难降解有机物的核心功能菌

群  

[46,48-49]
.综合上述结果,Burkholderiaceae 科微生

物在好氧和缺氧池中都具有重要作用,参与了工业

污水中有机物和含氮物质的降解. 

2.5  环境因子对微生物群落结构的影响 

 

图 5  环境因子与微生物群落相关性分析(科水平) 

Fig.5  Correlation analysis between environmental factors and microbial communities (family level) 

通过Spearman检验评估了工业废水各项水质指

标对微生物群落结构的影响(图 5).水中各项水质指

标均对微生物的群落结构组成有显著的影响 ,且

COD、BOD、总磷对微生物群落组成的影响与总氮、

氨氮、pH 值、氟化物、总铜和总砷呈现相反情况.

在科水平的相关性结果中,Thermaceae、unclassified_ 

RBG-13-54-9、Blastocatellaceae、Comamonadaceae

和 Nitrosomonadaceae类群与有机物浓度、总磷浓度

呈显著负相关,而与总氮、氨氮、pH值、氟化物、总

铜和总砷呈显著正相关,表明这些类群的微生物与污

水中氮和重金属的代谢及循环密切相关.结合群落结

构组成分析,Thermaceae 和 Blastocatellaceae 在半导

体厂中占据优势地位.研究表明其分泌的胞外聚合物

因富含羧基、羟基、磷酸基等阴离子基团,可通过离

子交换或络合作用结合重金属离子,因而对工业废水

中 重 金 属 的 去 除 具 有 重 要 作 用
[50-51]

. 尽 管

Comamonadaceae 和 Nitrosomonadaceae 未在 3 座废

水处理厂中表现出较高的丰度,但其对氨和重金属的

去除仍有重要作用.现有研究表明,在 A
2
/O 工艺

中,Nitrosomonadaceae是活性污泥内主要的氨氧化细

菌,负责将氨氮转化为亚硝酸盐,为后续硝化与反硝

化提供基础
[52]

,而 Comamonadaceae 与 Rhodoferax、

Nitrospira 等菌属协同,可显著提升总氮和氨氮的去

除率,尤其在低温(<15℃)环境下维持系统稳定性
[53]

. 

AKYH767、Gemmataceae、unclassified_ OLB14、

Bifidobacteriaceae、JG30-KF-CM45、Bacteroidetes- 

vadinHA17、Burkholderiaceae、Anaerolineaceae、

Lactobacillaceae 、 Hyphomicrobiaceae 、
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Fimbriimonadaxeae和 Pirellulaceae等微生物则与前

述微生物类群相反,与有机物浓度和总磷浓度呈显

著正相关,而与其他环境因子呈显著负相关,表明这

些微生物主要在工业废水中有机物的降解代谢和

除磷方面具有重要作用 .尽管 Gemmataceae 和

Fimbriimonadaceae 在各厂各生化池中的丰度较为接

近,但其相关性结果表明其丰度主要是和废水中有机

物、总磷的浓度呈现正相关.值得一提的是,在与各项

水质指标均无显著相关性的几种微生物类群中,最新

的研究表明 C10-SB1A已被鉴定为铁氨氧化菌属,能

够有选择性地与厌氧氨氧化、硝酸盐依赖性亚铁氧

化或异养反硝化菌种协同作用,这证实了铁氨氧化能

够通过与其他氮转化途径建立多种代谢共生关系来

适应多样的微环境
[54]

. 

 

图 6  基于 COG和 KEGG的功能基因分析 

Fig.6  Based on the functional gene analysis of COG and KEGG 

COG类别信息:A:RNA合成和修饰;B:染色质结构和动力学;C:能量产生和转化;D:细胞周期调控、细胞分裂、梁色体分区;E:氨基酸运输和代谢;F:核苷

酸运输和代谢;G:碳水化合物运输和代谢;H:辅酶运输和代谢;I:脂质运输和代谢.J:蛋白质翻译、核糖体结构和形成;K:基因转录;L:DNA 复制、重组和修

复.M:细胞壁/膜/质膜形成.N:细胞运动.O:翻译后修饰;蛋白质折叠与分子伴侣;P:无机离子运输和代谢;Q:次生代谢产物生物合成、转运和分解代谢;S:功

能未知;T:信号转导机制;U:胞内合成、分泌和运输;V:免疫机制.W:胞外结构.Z:细胞骨架 

2.6  功能基因多样性及丰度 

通过 PICRUSt2 进行功能预测分析获得微生物

的代谢通路(KEGG)和直系同源类群(COG)等信息.

基于 COG 的功能基因分析表明;3 座工业废水处理

厂生化池中活性污泥微生物在功能基因的多样性

上差异较小(图 6(a)).半导体厂的废水处理系统中,活

性污泥微生物存在更多的未知功能基因 .而基于

KEGG的代谢通过分析表明,3个工业废水处理厂生

化池活性污泥微生物在 KO 丰度分布上(图 6(b))存

在一定的区别,尤其是半导体厂在多个通路的丰度

上都与食品厂和综合工业废水处理厂存在较大差

异.半导体厂的活性污泥微生物中,不少与有机物代

谢分解相关的代谢通路丰度均比食品厂和综合工

业废水处理厂系统中的更低.此外,每座工业废水处

理厂中的好氧池、缺氧池和厌氧池之间在 COG 和

KO 丰度分布上差异较小 .食品厂的缺氧池中

K06147 通路的丰度显著高于好氧池,K06147 的功

能是编码亚硝酸盐还原酶(Nir),催化亚硝酸盐(NO3
-

)

还原为一氧化氮(NO),是反硝化过程的限速步骤,这

与缺氧池的反硝化脱氮功能相符.食品厂的缺氧池

中 K00059 通路的丰度则显著低于好氧池,K00059

编码乙醇脱氢酶(ADH),催化乙醇与乙醛之间的可

逆转化,连接糖酵解与脂肪酸代谢途径,这与食品厂

污水处理系统中好氧池高效的碳源分解与能量转

化和 COD去除效率相一致. 

2.7  工艺优化建议 

2.7.1  系统稳定性与抗冲击能力  相较于综合工

业废水处理厂和食品厂,半导体厂的微生物多样性
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较低,这意味着其抗负荷(如毒性物质、水质水量波

动、温度变化)能力更弱.因此,为提高半导体厂生化

池的抗负荷冲击能力,建议其在生化池前段加设预

处理工艺,如增设均质调节池,同时对生化池的运行

参数进行优化:一是避免长期超负荷或低负荷运行,

维持更稳定的污泥浓度和污泥龄;二是改善进水混

合效果,确保生化池内进水混合均匀,可考虑多点进

水或分段进水,为不同功能的微生物创造更适宜的

分区环境. 

2.7.2  微生物群落功能缺失或效率低下  半导体

厂的活性污泥微生物中与有机物代谢分解相关的

代谢通路丰度较低,这主要是由于进水中有机物的

浓度过低,建议在半导体厂生化池中提高添加易降

解碳源的比例.食品厂的进水总磷浓度和难降解有

机物的浓度极高,针对该问题,一是增设厌氧池并优

化污泥排出时间和体积,保证足够的排泥量以排出

富磷污泥,提高聚磷菌的除磷效率;二是适当延长生

化池的水力停留时间,并在现有生化池中投加特定

功能的菌剂,对食品厂的难降解有机物(淀粉残留物

与衍生物、蛋白质-脂肪复合物、5'-羟甲基糠醛及

类黑精色素、纤维素和半纤维素)强化生物降解. 

2.7.3  环境因子影响  Blastocatellaceae 这类耐酸

菌成为半导体厂的优势种群,表明半导体厂的生化

系统可能受到低 pH 值的冲击,建议对其预处理段

pH 值调节池加强管控,降低 pH 值对微生物的影响.

此外,在三座工业污水处理厂中,均未发现与温度响

应密切相关的微生物,这说明在厦门的工业污水处

理厂,无需因冬季低温对工艺参数进行调整. 

3  结论 

3.1  通过基于高通量测序的方法,对不同类型工业

废水处理厂的活性污泥中微生物种群结构进行了

检测,3 座工业废水处理厂的微生物丰富度、多样性

及各污水处理厂的菌群结构具有显著差异性. 

3.2  进一步分析了不同工业废水活性污泥中的微

生物群落组成.在门水平上,3 个工业废水处理厂共

有的优势菌门为 Proteobacteria,而食品厂的优势菌

门为 Firmicutes、综合工业园区的优势菌门为

Patescibacteria 、 半 导 体 厂 的 优 势 菌 门 为

Deinococcota和 Chloroflexi.在科水平上,3 座工业废

水处理厂共有菌科为 Caldilineaceae、Gemmataceae

和 Fimbriimonadaceae,在食品厂中,好氧池的优势菌

科为 Bacteroidetes、Gemmataceae和 Saprospiraceae,

缺 氧 池 的 优 势 菌 科 为 Lactobacillaceae 和

Bifidobacteriacea; 综合工业园区的优势菌科为

unclassified_Saccharimonadales;半导体厂的优势菌

科是 Thermaceae. 

3.3  Venn 分析结果表明在三座工业废水处理厂的

好氧池和缺氧池中分别发现了 8、9 个共有 ASVs,

约占到总 ASVs的 0.15%~0.16%.好氧池中优势门为

Proteobacteria,缺氧池中优势门为 Proteobacteria 和

Firmicutes. 

3.4  通过 Spearman分析评估了工业废水的各项水

质指标对微生物群落结构的影响 .在科水平

上 ,Thermaceae 、 unclassified_RBG-13-54-9 、

Blastocatellaceae 、 Comamonadaceae 、

Nitrosomonadaceae 和 Nitrospiraceae 与有机物浓度

和总磷浓度呈显著负相关,而与总氮、氨氮及 pH值

呈显著正相关 .AKYH767、unclassified_OLB14、

Bifidobacteriaceae、JG30-KF-CM45、Bacteroidetes- 

vadinHA17、Burkholderiaceae、Anaerolineaceae、

Lactobacillaceae、Hyphomicrobiaceae和 Pirellulaceae

与水质指标的相关性则呈现相反的关系. 

3.5  基于COG和KEGG数据库的功能基因预测显

示,工业废水处理厂在 COG功能基因多样性上差异

性较小,但在 KO 丰度分布上存在较大差异.这种差

异是由工业废水的特性所导致的. 
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