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污水处理工艺对微藻及藻际细菌群落的影响 

王华光 1,王文静 2,盛彦清 2* (1.烟台振德环境监测有限公司,山东 烟台 264000；2.中国科学院烟台海岸带研究所,山东 烟

台 264003) 

 

摘要：以某啤酒厂活性污泥作为接种物富集对污水有降解作用的微藻与细菌,探讨藻菌共生体在经过不同处理的污水培养基中生长情况及藻菌群落结

构的变化.微藻在两个处理组Treat. 1(过滤且灭菌污水)和Treat. 2(过滤未灭菌污水)中均生长良好;培养20d后,微藻和细菌在不同污水处理组中群落结构

与原样相比,发生了显著的变化:随着藻菌在污水培养基中生长,莱茵衣藻和小球藻在 Treat. 1 和 Treat. 2 中成为优势藻类;无色杆菌属 unidentified OPB35

的相对丰度在两组实验组中均明显增加,溶杆菌在 Treat. 1 和 Treat. 2 中显著减少.藻菌共生体对 Treat. 1 和 Treat. 2 中的化学需氧量(COD)去除率可达到

73.7%和 67.9%.结果表明,Treat. 1 和 Treat. 2 中的污水培养基对微藻及细菌的群落结构有显著的影响,但不同处理组中不同藻菌共生体对培养液的

CODCr 去除无明显的区别. 
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Influences of sewage treatments technologies on microalgae and bacteria community structures. WANG Hua-guang1, WANG 

Wen-jing2, SHENG Yan-qing2* (1.Yantai Zhen De Testing Group Company, Yantai 264000, China；2.Yantai Institute of Coastal Zone 

Research, Chinese Academy of Science, Yantai 264003, China). China Environmental Science, 2018,38(10)：3761~3766 

Abstract：Microalgae and bacteria communities related to sewage treatments were cultured with activated sludge from a brewery. 

And then, they were used to treat sewage from the brewery under two experimental conditions: Treatment 1 (Filtered and sterilized 

sewage) and Treatment 2 (filtered but unsterilized sewage). Compositions of microalgae and bacteria communities were analyzed 

during the experiments. After 20 days incubation, microbial community structures notably changed in all treatments. Chlamydomonas 

rhinella and Chlorella sp. became dominant bacteria communities in Treatment 1and Treatment 2, and the abundances of unidentified 

OPB35increased significantly. But Lysobacterium decreased significantly in two treatments. The removal rates of chemical oxygen 

demand (COD) in Treat. 1and Treat. 2were 73.7% and 67.2%, respectively. What is more, microalgae grew well in the two treatments. 

Results showed that microalgae communities significantly influenced bacteria community compositions in Treat. 1and Treat. 2and 

there were no significantly differences in the removal efficiencies of CODCr in two treatments. 
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随着全球能源危机和水体环境污染的加剧,利

用污水扩大培养微藻提取生物柴油的工艺逐渐成

为解决水环境污染和能源危机的新兴研究热点[1-2].

已有研究表明,微藻对污水中的有机物、氮、磷等均

具有较好的去除效果 [3-5]:如蓝藻门布朗葡萄藻

(Botryococcusbraunii)对含有较高碳氢化合物浓度

的经二级处理污水中的硝酸盐和磷具有较好的去

除效果 ,同时得到比标准培养基培养更高的生物

量  

[6];斜生栅藻 (Scenedesmus obliquus)和小球藻

(Chlorella sorokiniana),蓝藻钝顶螺旋藻 (Spirulina 

platensis)与活性污泥菌落的相互作用时,可有效去

除猪养殖废水中的 C、N、P 等[7];利用好氧污泥-微

藻耦合颗粒进行污水处理的研究目前获得了较好

的研究成果[8];微囊藻对锑的吸附及去除也有较好

的效果[9]. 

制约污水培养微藻反应器的关键技术问题是污

水中含有较多的杂质和微生物,如各种细菌、寄生

虫、原生动物和轮虫等,从而导致微藻生长不够稳定,

微藻产量低和出水水质差[10].近年来研究发现,由于

细菌和微藻之间存在着互利共生,偏利共生等多种

关系,部分细菌对微藻的生长和絮凝沉淀都有积极

作用[11].藻菌关系的重要性在污水培养微藻获得微

藻能源方面越来越受到重视,诸多相关研究正在有

序开展[12-15].已有研究结果表明,将微藻和细菌进行

有效结合形成运行简便、经济有效的污水处理工艺,

可很好的解决微藻在复杂污水中生长不稳定的问 
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题.但随着藻菌在污水中培养,藻类和细菌的种群结

构极易发生变化.本文拟从微藻和细菌共生的角度

出发,从某啤酒厂污水处理系统的好氧池中富集微

藻,考察好氧池中微藻群落结构变化及藻际细菌在

处理污水前后的群落结构多样性变化,同时检测其

对不同污水处理组中 COD 的去除效果. 

1  材料与方法 

1.1  微藻的获取培养 

取 20mL 污泥浓度(MLSS)4 000mg/L 某啤酒厂

污水处理系统的好氧池内活性污泥作为接种物,加

入 0.5L 自制的无菌营养液(pH 7.0,121 ,30min)℃ 于

1L 无菌锥形瓶中,营养液中含硝酸钠(15.0g/L),磷酸

氢二钾(4g/L),七水合硫酸镁(7.5g/L),七水合氯化钙

(3.6g/L),柠檬酸(0.6g/L),柠檬酸铁铵(0.6g/L),乙二胺

四乙酸二钠(0.1g/L),碳酸钠(2.0g/L),硼酸(2.86g/L),

氯化锰(1.86g/L),硫酸锌(0.22g/L),钼酸钠(0.39g/L),

五水硫酸铜(0.08g/L),六水硫酸钴(0.05g/L),九水硅

酸 钠 (4g/L), 维 生 素 B1 (0.1mg/L), 维 生 素 B12 

(0.5mg/L)和生物素(0.5mg/L).接种活性污泥后无菌

锥形瓶置于光照强度为 2000lux,25 ℃的恒温培养箱

中.培养 2 个月后,取培养液在 5 000g,10min 的条件

下,离心收集藻细胞. 

取上一步骤中的原样藻细胞,清洗离心后的藻

细胞分别接入经过不同处理工艺的培养液中 . 

Treatment 1 (Treat. 1):滤纸(定量滤纸,中速)过滤啤

酒厂污水并置于 121 ,30min℃ 条件下进行高温灭

菌;Treatment 2 (Treat. 2):使用滤纸过滤啤酒厂污水.

每个实验组 3 个重复,定时取样. 

依据文献[16]的方法,用紫外分光光度计测定微

藻在波长 666nm 和 653nm 下的吸光度,叶绿素

(Chlorophyll)的计算公式为: 

 Chlorophyll a (Ca)=15.65 A666−7.340 A653 (1) 

 Chlorophyll b (Cb)=27.05 A653−11.21 A666 (2) 

 Total chlorophyll=Ca+Cb  (3) 

实验过程中 ,取培养液 0.45µm GF/C 滤膜

(waterman)过滤后,留上清液.COD 的测定采用标准

方法[17]. 

1.2  藻菌样品的采集及总 DNA 提取 

分别取 50mL 原样、Treat. 1 和 Treat. 2 样

品 ,超声处理后 ,经 0.45µm 聚碳酸酯膜滤膜

(Millipore, Cork, Ireland)过滤后收集含有藻细

胞的滤膜 1,滤膜 1 放置于灭菌后的 2mL 的离心

管中 ;收集滤液 ,滤液经 0.2µm 聚碳酸酯膜滤膜

(Millipore, Cork, Ireland)过滤后,收集滤膜 2 放

置于灭菌后的 2mL 的离心管中 .滤膜置于-20℃

的冰箱中保存 .利用植物和细菌总 DNA 提取试

剂盒 (OMEGA,USA)分别提取滤膜 1 中微藻总

DNA 和滤膜 2 中细菌总 DNA,琼脂糖 DNA 纯化

试剂盒 (天根生化科技北京有限公司 )纯化 ,纯化

后 DNA 保存在-80 .℃ 高通量测序实验委托华大

基因有限公司针对 16S rRNA 基因 V4~V5 区域

完 成 . 原 始 测 序 数 据 上 传 至 NCBI 数 据 库

(SRR7091132-SRR7091137).使用 Cut adapt 软件

过滤和按 barcode 拆分样本后 , 进行 OTUs 

(Operational Taxonomic Units)聚类和物种分类

分析.根据 OTUs 聚类结果,一方面对每个 OTU

的代表序列做物种注释 ,得到对应的物种信息和

基于物种的丰度分布情况 .对 OTUs 进行丰度、

Alpha 多样性计算、Venn 图和花瓣图等分析 ,以

得到样品内物种丰富度和均匀度信息、不同样

品或分组间的共有和特有 OTUs 信息等.另一方

面 ,可以对 OTUs 进行多序列比对并构建系统发

生树 ,并进一步得到不同样品和分组的群落结构

差异. 

2  结果与讨论 

2.1  微藻的生长 

通过测定藻细胞的叶绿素 a 和叶绿素 b 含量,

确定藻类在污水培养基中的生长状态.实验表明藻

类在 Treat. 1 和 Treat. 2 中均生长良好(图 1).0~20d,

藻类在 Treat. 1 和 Treat. 2 的叶绿素的含量没有明显

的区别.20d 后,在 Treat. 2 中藻细胞的叶绿素含量明

显高于 Treat. 1 藻细胞的叶绿素.与 Treat. 2 相比

Treat. 1 中缺少污水中有活性的细菌,大量有益于藻

类生长的细菌在过滤污水中存在,有益细菌促使藻

类更好的利用过滤污水中的营养物质.迟堃[18]和陶

羽[19]研究污水处理菌藻共生系统时,发现细菌可促

使藻体形成絮状沉淀,有利于藻类生长.实验表明:经

过灭菌和未灭菌的过滤污水对微藻的生长没有显

著影响,实验室中未灭菌的过滤污水更有益于微藻

的生长. 
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图 1  微藻的叶绿素含量随生长时间的变化情况 

Fig.1  Changes of chlorophyll a (A), chlorophyll b (B) and 

total chlorophyll along microalgae growth 

2.2  微生物群落多样性 

利用 Illumina Miseq 平台对藻类 18S rRNA 基

因和细菌 16S rRNA 基因测序,共得到原始序列

502926 条,经过筛选后,共得到有效序列 42966 条(表

1).表 1 中,综合考虑 Chao1 指数,Shannon 指数和

Simpson 指数,实验组 Treat. 1 和 Treat. 2 中微藻和细

菌群落多样性要低于原样样品,实验组 Treat. 2 的微

生物群落结构多样性要高于实验组 Treat. 1 的微生

物群落多样性.这可能是由于微生物Treat. 1和Treat. 

2 中逐渐被驯化,微生物种类趋向单一化,与污水处

理关系密切的微藻和细菌在实验组中形成新的藻

菌共生体并且逐渐成为优势细菌,而实验组 Treat. 2

中加入了污水培养基中原有的细菌,导致微生物群

落多样性高于实验组 Treat. 1. 

2.2.1  微藻群落结构多样性  实验过程中,收集富

集培养的原样、Treat. 1 和 Treat. 2 等样品,提取微藻

和细菌总 DNA,对微藻和藻际细菌的群落结构多样

性进行测定,同时对微藻和细菌在种或属水平相对

丰度大于 1%种类进行分析.基于 18S rDNA 对微藻

群落多样性进行分析,在原样样品中检测到 3 种微

藻,其中包括硅藻门(Diatomea),红藻门(Rhodophyta)

和绿藻门(Chlorophyta)(图2A).污水处理过程中常用

绿 藻 , 如 莱 茵 衣 藻 (Chlamydomonas reinhardtii) 

(44.6%)、麦可藻属 Mychonastes homosphaera (9.2%)

和Acutodesmus obliquus(4.6%)[20-22]是原样样品中的

优势藻类. 

随营养条件的改变,实验组 Treat. 1 与原样样品

相比优势藻类种群没有发生明显变化 ,如绿藻

Chlamydomonas reinhardtii和硅藻Nitzschia palea依

然作为藻类群落中的优势种群.绿藻相对丰度增加,

包 括 Chlamydomonas reinhardtii (47.6%), 

Acutodesmus obliquus(5.5%), Pseudoneochloris 

marina (3.9%),Neochloris sp. (2.9%) 和

Pseudomuriella sp. (10.1%) 等 ; 而 Mychonastes 

homosphaera (8.0%)相对丰度明显减少(图 2B).硅藻

Nitzschia palea 相对丰度(27.9%)与原样相比有所减

少,红藻 Cyanidioschyzon sp. (3.1%)的相对丰度没有

发生明显变化.微藻接种至含污水原生细菌的 Treat. 

2 后,优势微藻群落结构发生明显变化:绿藻相对丰

度明显增加,硅藻相对丰度减少,未检测到红藻;同时

Chlorella sorokiniana (49.4%),Mychonastes 

homosphaera (22.2%)和 Chlamydomonas reinhardtii 

(25.4%)等成为优势群;检测到未在原样和Treat. 1中

出现的绿藻门绿球藻 Chlorococcum sp. (0.1%). 

Chlorococcum sp.是一种潜在可利用的微藻能源的

微藻,Sivasubramanian等[23]和Renuka等[24]研究中证

实 Chlorococcum_sp.可利用污水处理后的出水进行

生长并获得较高生物量,为未来新能源的可持续发

展利用提供可能.绿藻如 Chlamydomonas reinhardtii 

(25.4%) 、 Acutodesmus obliquus (1.7%) 和 硅 藻

Nitzschia palea (0.6%)的相对丰度与原样相比明显

减少,而红藻 Cyanidioschyzon sp. Y16 没有检测到.

两组实验过程中发现 Chlamydomonas reinhardti 和

Chlorella sorokiniana在污水培养基中作为优势藻类,

是 污 水 处 理 研 究 过 程 中 的 常 见 菌 株 . 

Chlamydomonas reinhardtii 在 Treat. 1 中的相对丰度

高于 Chlorella sorokiniana 的相对丰度,在过滤并灭

菌污水处理组Treat. 2则反之.微藻在Treat. 2生长时,

过滤污水中存在较多的细菌种类,过滤污水灭菌后,
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诸多有益于 Chlorella sorokiniana 的细菌被杀死, 

Chlamydomonas reinhardtii 与Chlorella sorokinianazaiz

在实验组 Exp. 2 相互竞争营养物质 , 最终

Chlamydomonas reinhardtii 成为优势藻类.实验结果

证实:对污水进行不同的处理会对藻类群落结构产

生影响,微藻群落随着污水培养基的变化而变化. 

表 1  微藻和细菌的丰度和多样性 

Table 1  The richness and diversity of microalgae and bacterial communities 

种群 样品 原始序列 有效序列 Shannon Simpson Chao1 测序覆盖度 (%) OTU 

原样 82851 80171 2.62 0.591 240 96.77 187 

Treat. 1 84864 20161 2.05 0.700 181.29 94.46 193 微藻 

Treat. 2 79261 77442 3.76 0.827 199.65 97.71 236 

原样 84232 80165 3.39 0.898 67.5 95.17 66 

Treat. 1 83877 80208 2.72 0.834 64 95.63 65 细菌 

Treat. 2 87841 84819 3.89 0.769 60.75 96.56 65 
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图 2  微藻群落结构多样性 

Fig.2  Diversity of microalgae community structures 

A.门; B.种 

2.2.2  细菌群落结构多样性  基于 16S rRNA 基因,

对藻类共生的藻际细菌进行细菌群落结构的测定

(图 3).结果显示,Treat. 1 和 Treat. 2 中的细菌与原始

样品相比,细菌群落结构差异明显.在门的水平上,原

始样品和Treat. 1较为接近,而在属的水平上,过滤污

水处理组和灭菌污水处理组群落结构较为接近.3 个

处理组中共检测到 9 个门类 ,包括变形杆菌门

(Proteobacteria),拟杆菌门 (Bacteroidetes),浮霉菌门

(Planctomycetes),芽孢杆菌门 (Gemmatimonadetes),

绿 菌 门 (Chlorobi), 栖 热 链 球 门 (Deinococcus- 

Thermus), 厚 壁 杆 菌 门 (Firmicutes), 绿 弯 菌 门

(Chloroflexi),酸杆菌门(Acidobacteria)和其他(others).

变形菌门的含量超过 79%,尤其原样的微藻样品中

变形菌门的含量达到 95%以上.随着藻类在 Treat. 1

和Treat. 2培养,变形菌门的含量变低,而拟杆菌门在

Treat. 1 中的含量有所升高,绿菌门和浮霉菌门在

Treat. 2 中含量亦有所升高. 
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图 3  藻际细菌群落结构组成 

Fig.3  Bacteria community compositions associated with 

microalgae 

A.门;B.属 

在属的水平上,微藻原样中,藻际细菌群落中溶

杆 菌 (Lysobacter) 相 对 丰 度 可 达 87.4%, 其 次

unidentified Chloroplast 和红杆菌属(Rhodobacter)分
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别占 7.8%和 4.6%.微藻在Treat. 1 和Treat. 2 培养后,

由于营养物质改变及污水中自带菌群等原因,细菌

群落结构发生明显变化.在Treat. 1中,营养条件改变

后,藻类群落结构发生变化,藻际细菌群落结构也发

生变化.贪噬菌(Variovorax)的相对丰度达到 43.7%,

其次为 unidentified OPB35 (35.4%), 无色杆菌

(Achromobacter) (10.7%)次之.而在含有自养细菌的

Treat. 2 中 ,藻际细菌群落多样性再次发生变化 , 

unidentified OPB35 (35.4%)相对丰度最高 ,其次

unidentified Mitochondria (21.0%) 和 无 色 杆 菌

Achromobacter(12.4%).溶杆菌(Lysobacter)在 Treat. 

1 和 Treat. 2 中丰度锐减,而原样中未检测到的

unidentified OPB35在Treat. 1和Treat. 2中出现较高

丰度.微藻在利用污水营养物质的同时,不仅微藻群

落结构发生变化,细菌群落结构也发生变化.污水中

的细菌群落影响微藻群落结构,进而影响新的藻菌

共生体的形成. 

2.3  CODCr的变化 

利用重铬酸钾法测定微藻及藻际细菌在污水

处理过程中COD的变化,实验初始,过滤污水培养基

和灭菌污水培养基的 CODCr 值为 480mg/L.原样微

藻在 Treat. 1 和 Treat. 2 中培养 20d 后,利用 GF/C 滤

膜去除藻细胞,测定滤液的CODCr的变化. Treat. 1中

CODCr值降低至 128mg/L, Treat. 2 的 CODCr值降低

至 154mg/L.微藻对 2种污水培养基中的CODCr去除

率可分别达到73.7%和67.9%.实验证明,污水原样富

集的微藻对污水中 CODCr 的去除具有一定的效率,

藻际细菌的存在对 CODCr 的去除率没有明显影响,

减少污水培养基的净化处理,在一定程度上可降低

污水处理工艺的成本,在实际生产中有一定的参考

意义. 

综上所述 ,微藻细胞周围生长着大量共栖的

细菌 ,微藻处理污水实际是藻类及藻际细菌的共

生体在污水中产生的效果 .藻际细菌不仅与微藻

进行相互作用 ,还对污水中的营养物质进行分解

利用.研究表明,藻际细菌中可能存在着制约藻细

胞生长的不利细菌 ,也存在大量促进藻类生长的

细菌.微藻与藻际细菌群落的优化组合,筛选得到

有益的菌群是获取高效污水处理的微藻的重要途

径.通过对藻菌相互关系的深入研究,不仅可以筛

选高效污水处理的微藻 ,而且获得藻菌共生体的

更好的污水处理组合. 
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图 4  不同处理组中 CODCr的变化情况 

Fig.4  Removal of CODCr in different treatments 

3  结论 

3.1  微藻在两个实验组中生长良好.随着藻菌的生

长,微藻和细菌优势群落结构在不同处理组中发生

显著变化. 

3.2  绿藻 Chlorella sorokiniana 和细菌 Variovorax

在两组实验室中作为优势群落. 

3.3  在不同前处理的污水培养基中,原样藻菌群落

中形成新的藻菌共生体.这些藻菌共生体对在两组

实验中的 COD 去除率没有明显差别. 
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《中国环境科学》核心影响因子学科排名实现五连冠 

根据中国科学技术信息研究所 2016 年 10 月 12 日发布的《2016 年版中国科技期刊引证报告(核心版)》,中国环境科学学

会主办的《中国环境科学》2015 年核心影响因子 1.812,在环境科学技术及资源科学技术学科排名继续位居第一,在统计的 1985

种中国核心科技期刊中排名 38 位.自 2011 年以来,《中国环境科学》影响因子排名一直保持学科榜首. 
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