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摘　要：运用序批式生物絮凝反应器，研究不同混合液悬浮固体浓度（ＭＬＳＳ，１５００ｍｇ／Ｌ、３０００ｍｇ／Ｌ和５０００
ｍｇ／Ｌ）下反应器对循环水养殖系统吉富罗非鱼（ＧＩＦＴＯｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓｎｉｌｏｔｉｃｕｓ）养殖废水的处理效果。结果表明：
反应器内氨氮（ＴＡＮ）、亚硝氮（ＮＯ－２Ｎ）和硝氮（ＮＯ

－
３Ｎ）出水浓度分别为（０．２９～０．３９）ｍｇ／Ｌ、（０．００５～

０．００６）ｍｇ／Ｌ、（７．１１～７．６０）ｍｇ／Ｌ，平均去除率分别为 ８２．２０％ ～８６．２０％、９８．４０％ ±０．８９％、３８．４０％ ～
４０．００％（Ｐ＞０．０５），体积去除负荷为（２．５１～２．６４）ｇ／（ｍ３·ｄ）、０．５６ｇ／（ｍ３·ｄ）、（８．５２～９．７８）ｇ／（ｍ３·ｄ）；
溶解性无机氮（ＤＩＮ）的去除率为４３．２０％～４４．６０％，体积去除负荷为（１０．２５～１１．６１）ｇ／（ｍ３·ｄ）。三组絮体
蛋白质含量差异不显著，分别为３０．００％ ±１．３２％、２９．８７％ ±０．６７％、３１．００％ ±０．７５％；粗脂肪含量分别为
９．５１％±０．９４％、４．３７％±０．４２％、３．６５％±０．２２％，ＭＬＳＳ１５００ｍｇ／Ｌ组显著高于其他两组（Ｐ＜０．０５）。微生
物群落结构分析表明反应器中生物絮体主要为变形菌门（４４．６６％、４４．５１％、４４．２９％），其次是拟杆菌门
（１３．８９％、１３．９８％、１４．０７％）；优势菌属包括 Ａｌｉｓｈｅｗａｎｅｌｌａ、Ｂｌａｓｔｏｃａｔｅｌｌａ、Ａｍａｒｉｃｏｃｃｕｓ、Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ＿
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ、Ｔｅｒｒｉｍｏｎａｓ、Ｄｅｖｏｓｉａ等。实验表明中试生物絮凝反应器具有较好的脱氮效果，有助于实现养殖废水
的资源化应用。

关键词：生物絮凝技术；序批式反应器；水产养殖；混合液悬浮固体浓度；水处理

中图分类号：Ｓ９６９．１；Ｓ９１２　　　文献标志码：Ａ

　　水产养殖的迅速发展引发了一系列的环境
问题，特别是集约化高密度养殖大量投喂外源性

饲料，进而产生大量的残饵和粪便，给水环境和

养殖对象造成不利影响。水产养殖通常采用换

水、循环水养殖系统（ＲｅｃｉｒｃｕｌａｔｉｎｇＡｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ
Ｓｙｓｔｅｍ，ＲＡＳ）等方法控制养殖水环境［１］。但是，

换水需要消耗大量水资源，养殖１ｋｇ对虾要消耗
２０ｔ的洁净水，养殖１ｋｇ的鱼大约消耗（２～１０）ｔ
的洁净水资源［２］。

常用的水产养殖废水处理方法有生物过滤、

人工湿地、硝化反硝化法等［３］。生物絮凝技术

（ＢｉｏｆｌｏｃＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，ＢＦＴ）利用异养细菌的同化作
用将养殖水体的颗粒有机物、溶解有机物和无机

氮转化为细菌的生物量［４］，这些絮体能够被一些

鱼类、虾类摄食再次利用，从而提高营养物质的

利用效率。ＳＣＨＮＥＩＤＥＲ等的研究表明利用悬浮
反应器可以有效生产生物絮体［５］。生物絮体可

部分替代养殖动物的饵料蛋白源已被实践证实。

本文运用序批式（Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｂａｔｃｈｒｅａｃｔｏｒ，
ＳＢＲ）生物絮凝反应器进行中试试验，研究不同混
合液悬浮固体浓度（Ｍｉｘｅｄｌｉｑｕｉｄｓｕｓｐｅｎｄｅｄｓｏｌｉｄ，
ＭＬＳＳ）对ＲＡＳ养殖水处理效果和生物絮体营养
组成、细菌群落结构的影响，旨在为水产养殖废

水的处理与资源化利用提供参考。

１　材料与方法

１．１　实验装置
实验采用３个圆柱形聚乙烯 ＳＢＲ生物絮凝

反应器，反应器内径１．２ｍ，高１．２ｍ，有效工作容
积１０００Ｌ。反应器内置空气搅拌器，搅拌速率
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１４００ｒ／ｍｉｎ。搅拌器由上至下不断将压缩空气
带入反应器内进行气液混合，使反应器水体搅拌

充分，并提供足够的溶解氧。

图１　生物絮凝反应器示意图
Ｆｉｇ．１　Ｄｉａｇｒａｍｏｆｔｈｅｂｉｏｆｌｏｃｒｅａｃｔｏｒ

１．空气搅拌器；２．排料口；３．底阀
１．ｓｔｉｒｒｉｎｇａｐｐａｒａｔｕｓ；２．ｄｉｓｃｈａｒｇｅｇａｔｅ；３．ｂｏｔｔｏｍｖａｌｖｅ

１．２　实验材料
实验用废水取自上海市水产养殖工程技术

研究中心的一套 ＲＡＳ系统。ＲＡＳ有６个圆形养
殖池（有效容积２ｍ３）、一个转鼓式固液分离机、
一个流化床生物滤器（长１９０ｃｍ×宽１００ｃｍ×高
１２０ｃｍ）、一个微珠滴滤式生物滤器（直径 １１５
ｃｍ、高２２０ｃｍ）和离心泵组成（南京雅亿环境科
技有限公司，中国）。ＲＡＳ放养吉富罗非鱼（ＧＩＦＴ
Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓｎｉｌｏｔｉｃｕｓ），个体质量（２７．１７±４．１３）ｇ，
密度３４．０５ｋｇ／ｍ３。罗非鱼每日投喂３次，日投
喂量为鱼体质量的１．５％。饲料为罗非鱼膨化配
合饲料（９８１，３＃，漳州日高饲料有限公司），主要
成分如下：粗蛋白 ３０．０％，粗脂肪 ４％，粗灰分
１３％，粗纤维１２％，水分１０％，赖氨酸１．２５％，总
磷０．６％～２．２％。

按照罗国芝等［６］的方法预先培养絮体，获得

的成熟生物絮体 ＭＬＳＳ９．７７ｇ／Ｌ，混合液挥发性
悬浮固体浓度（ＭＬＶＳＳ）８．４６ｇ／Ｌ，絮体体积指数
（ＳＶＩ５）８８．５５ｍＬ／ｇ，粗灰分１３．３８％。
１．３　实验设计与运行

实验设有３个ＳＢＲ生物絮凝反应器，每个反
应器作为一个处理组，３个反应器预先分别接种
成熟的生物絮体１５３Ｌ、３０７Ｌ、５１２Ｌ，加曝气后的

自来水至１０００Ｌ，控制 ＭＬＳＳ分别为１５００ｍｇ／
Ｌ、３０００ｍｇ／Ｌ和５０００ｍｇ／Ｌ。

ＳＢＲ反应器每周期时间为１２ｈ，每日运行２
个周期，具体周期运行参数为：进水期０．５ｈ、反
应期（好氧搅拌）１０．５ｈ、沉淀期０．５ｈ、上清液排
水期０．５ｈ。每周期进水 ７５０Ｌ，体积交换比为
７５％。以葡萄糖作为碳源，在反应器每次进、出
水后，按溶解性有机碳／溶解性无机氮（ＤＯＣ／
ＤＩＮ）大于１５添加葡萄糖，每日２次，以保证反应
过程中所需的碳源。实验期间控制温度（Ｔ）为
（２５±１）℃，溶氧（ＤＯ）保持在（６～８）ｍｇ／Ｌ，ｐＨ
７．０～８．６。实验共运行２０个周期。
１．４　实验方法
１．４．１　水质指标测定方法

每日０８：３０和２０：３０从反应器中取上清液，
测定总氮（ＴＮ）［７］。水样经离心，滤膜（０．４５μｍ）
抽滤后，测定 ＤＯＣ、氨氮（ＴＡＮ）、亚硝氮（ＮＯ－２
Ｎ）、硝氮（ＮＯ－３Ｎ）。ＴＡＮ测定采用纳氏试剂法，
ＮＯ－２Ｎ测定采用盐酸萘乙二胺比色法，ＮＯ

－
３Ｎ

测定采用Ｎ（１萘基）紫外分光光度法［７］。反应

器内水质 ｐＨ、ＤＯ、Ｔ使用多参数水质测量仪
（Ｍｕｌｔｉ３４３０，德国 ＷＴＷ 公司）测定。ＤＩＮ为
ＴＡＮ、ＮＯ－２Ｎ和ＮＯ

－
３Ｎ之和。

１．４．２　生物絮体群落结构及多样性分析
生物絮体经 ０．２２μｍ滤膜抽滤后，干冰冻

存，送至上海美吉生物医药科技有限公司，采用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ高通量测序技术通过 Ｍｉｓｅｐ测序平台对
１６ＳｒＲＮＡ基因序列进行分析。利用 ｍｏｔｈｕｒ
ｖｅｒｓｉｏｎｖ．１．３０．１软件，在ｃｕｔｏｆｆ＝０．０３、相似水平
９７％条件下，根据序列相似性，将抽平后的样品
优化序列归为多个操作分类单元（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ
ｔａｘｏｎｏｍｉｃｕｎｉｔ，ＯＵＴ），通过与 Ｓｉｌｖａ库比对，对样
品序列进行聚类分析和分类学分析，比较生物絮

体菌群结构及多样性。

１．４．３　生化指标测定方法
在实验最后３个周期，从ＳＢＲ反应器内取絮

体浑浊液，用尼龙袋（１０μｍ）过滤收集，－２０℃
贮存待测。６５℃干燥至恒重后，分别测定干燥絮
体的蛋白质、粗脂肪和粗灰分。蛋白质采用

Ｌｏｗｒｙ法测定［８］，粗脂肪测定采用氯仿甲醇［Ｖ
（氯仿）∶Ｖ（甲醇）＝２∶１］抽提法［９］，粗灰分通过

马福炉５５０℃灼烧４ｈ后测定［１０］。

５８８
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１．５　去除率计算方法
ＴＡＮ的去除率（ＲＲＴＡＮ）、ＮＯ

－
２Ｎ的去除率

（ＲＲＮｉｔｒｉｔｅ）、ＮＯ
－
３Ｎ的去除率（ＲＲＮｉｔｒａｔｅ）和ＤＩＮ的去

除率（ＲＲＤＩＮ）根据公式（１）、（２）、（３）、（４）计算；
ＲＲＴＡＮ＝（Ｃｉｎｌｅｔ－Ｃｏｕｔｌｅｔ）／Ｃｉｎｌｅｔ×１００％ （１）
ＲＲＮｉｔｒｉｔｅ＝（Ｃｉｎｌｅｔ－Ｃｏｕｔｌｅｔ）／Ｃｉｎｌｅｔ×１００％ （２）
ＲＲＮｉｔｒａｔｅ＝（Ｃｉｎｌｅｔ－Ｃｏｕｔｌｅｔ）／Ｃｉｎｌｅｔ×１００％ （３）
ＲＲＤＩＮ＝（Ｃｉｎｌｅｔ－Ｃｏｕｔｌｅｔ）／Ｃｉｎｌｅｔ×１００％ （４）
ＴＡＮ的体积去除负荷（ＶＲＴＡＮ）、ＮＯ

－
２Ｎ的体

积去除负荷（ＶＲＮｉｔｒｉｔｅ）、ＮＯ
－
３Ｎ的体积去除负荷

（ＶＲＮｉｔｒａｔｅ）和ＤＩＮ的体积去除负荷（ＶＲＤＩＮ）采用计
算公式（５）、（６）、（７）、（８）计算：

ＶＲＴＡＮ＝（Ｃｉｎｌｅｔ－Ｃｏｕｔｌｅｔ）／０．５ｄ （５）
ＶＲＮｉｔｒｉｔｅ＝（Ｃｉｎｌｅｔ－Ｃｏｕｔｌｅｔ）／０．５ｄ （６）
ＶＲＮｉｔｒａｔｅ＝（Ｃｉｎｌｅｔ－Ｃｏｕｔｌｅｔ）／０．５ｄ （７）
ＶＲＤＩＮ＝（Ｃｉｎｌｅｔ－Ｃｏｕｔｌｅｔ）／０．５ｄ （８）

式中：Ｃｉｎｌｅｔ表示每日反应器实际进水浓度，Ｃｏｕｔｌｅｔ表
示反应器出水浓度，ｄ表示天数。
１．６　数据分析

实验结果采用平均值 ±标准差（Ｘ±ＳＤ）表
示，用ＳＰＳＳ１７．０软件进行单因素方差分析（Ｏｎｅ
ｗａｙＡＮＯＶＡ），当差异显著时采用 Ｄｕｎｃａｎ氏法进
行多重比较，显著水平取Ｐ＜０．０５。

２　结果

２．１　三态氮的处理效果
从图 ２中可以看出，实验进水 ＴＡＮ浓度、

ＮＯ－２Ｎ浓度、ＮＯ
－
３Ｎ浓度分别为（０．７７～２．４４）

ｍｇ／Ｌ、（０．０６～０．３９）ｍｇ／Ｌ、（９．０８～５３．４４）ｍｇ／
Ｌ。３组反应器出水ＴＡＮ浓度变化相似，前４天３
组出水ＴＡＮ浓度逐渐降低，第４天后出水 ＴＡＮ
浓度基本稳定在０．２ｍｇ／Ｌ左右。１５００ｍｇ／Ｌ组
反应器出水 ＴＡＮ浓度低于３０００ｍｇ／Ｌ和５０００
ｍｇ／Ｌ组，３组差异不显著。系统运行期间３组反
应器出水 ＮＯ－２Ｎ浓度较低，没有出现 ＮＯ

－
２Ｎ的

累积现象（图２ｂ）。系统稳定之后，反应器３组出
水ＮＯ－３Ｎ浓度不断下降，并且小于１０ｍｇ／Ｌ（图
２ｃ），表明ＢＦＴ可以同步去除ＴＡＮ和ＮＯ－３Ｎ。
２．２　ＴＮ和ＤＩＮ的处理效果

如图３所示，实验期间，反应器进水 ＴＮ浓度
为 （１１．０８～５６．２８）ｍｇ／Ｌ、进 水 ＤＩＮ 浓 度

（１０．８４～５３．７１）ｍｇ／Ｌ。反应器 ３组出水 ＴＮ变
化趋势一致，无显著性差异（Ｐ＞０．０５，图３ａ）。３
组出水 ＤＩＮ浓度均保持在 １０ｍｇ／Ｌ以下（图
３ｂ）。
２．３　去除率和体积去除负荷

由表１可以看出，随着ＭＬＳＳ浓度升高，反应
器对ＴＡＮ去除率（ＲＲＴＡＮ）逐渐下降，３组 ＴＡＮ平
均 ＲＲＴＡＮ分别为 ８６．２０％ ±３．５６％、８５．２０％ ±
３．１１％和８２．２０％ ±４．１５％，各组之间无显著差
异（Ｐ＞０．０５）。反应器对 ＮＯ－２Ｎ的去除率
（ＲＲＮｉｔｒｉｔｅ）较高，反应器 ３组 ＮＯ－２Ｎ的平均
ＲＲＮｉｔｒｉｔｅ高于９８％。ＮＯ

－
３Ｎ的去除率（ＲＲＮｉｔｒａｔｅ）和

ＤＩＮ去除率（ＲＲＤＩＮ）略有下降，３０００ｍｇ／Ｌ组反应
器出水 ＲＲＮｉｔｒａｔｅ、ＲＲＤＩＮ分别为 ３８．４０％ ±０．７８％、
４３．２０％±１．６４％，低于 １５００ｍｇ／Ｌ组和 ５０００
ｍｇ／Ｌ组出水ＲＲＮｉｔｒａｔｅ、ＲＲＤＩＮ，３组反应器之间差异
不显著（Ｐ＞０．０５）。

由表２可以看出，１５００ｍｇ／Ｌ组、３０００ｍｇ／Ｌ
和５０００ｍｇ／Ｌ组反应器 ＴＡＮ体积去除负荷
（ＶＲＴＡＮ）分别为（２．６４±０．２９）ｇ／（ｍ

３· ｄ）、
（２．６０±０．２７）ｇ／（ｍ３·ｄ）和（２．５１±０．２９）ｇ／（ｍ３

·ｄ），反应器ＭＬＳＳ浓度升高，ＶＲＴＡＮ下降，三组之
间差异不显著（Ｐ＞０．０５）。三组反应器的出水
ＮＯ－２Ｎ的体积去除负荷（ＶＲＮｉｔｒｉｔｅ）相同，均为
（０．５６±０．０８）ｇ／（ｍ３·ｄ）。反应器对出水 ＮＯ－３
Ｎ的体积去除负荷（ＶＲＮｉｔｒｉｔｅ）和 ＤＩＮ体积去除负
荷（ＶＲＤＩＮ）与其去除率相似，３０００ｍｇ／Ｌ组反应器
出水ＶＲＮｉｔｒｉｔｅ、ＶＲＤＩＮ较低，分别为（８．５２±１．１４）ｇ／
（ｍ３·ｄ）、（１０．２５±０．７７）ｇ／（ｍ３·ｄ），且 ＶＲＤＩＮ显
著低于其他两组（Ｐ＜０．０５）。
２．４　生物絮体的营养组成

反应器中，絮体蛋白质、粗脂肪和粗灰分的

含量（ＤＷ）如表 ３所示。１５００ｍｇ／Ｌ组、３０００
ｍｇ／Ｌ和５０００ｍｇ／Ｌ组絮体蛋白质含量分别为
３０．００％±１．３２％、２９．８７％ ±０．６７％、３１．００％ ±
０．７５％，３组之间无显著差异（Ｐ＞０．０５）。絮体
粗脂肪含量分别为 ９．５１％ ±０．９４％、４．３７％ ±
０．４２％、３．６５％±０．２２％，ＭＬＳＳ１５００ｍｇ／Ｌ组显
著高于其他两组（Ｐ＜０．０５）。
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图２　ＳＢＲ生物絮凝反应器ＴＡＮ（ａ）、ＮＯ－２Ｎ（ｂ）和ＮＯ
－
３Ｎ（ｃ）的出水浓度

Ｆｉｇ．２　Ｔｏｔａｌａｍｍｏｎｉａｎｉｔｒｏｇｅｎ（ＴＡＮ，ａ），ｎｉｔｒｉｔｅ（ＮＯ－２Ｎ，ｂ）ａｎｄｎｉｔｒａｔｅ（ＮＯ
－
３Ｎ，ｃ）ｉｎｔｈｅ

ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌｇｒｏｕｐ，１５００ｍｇ／Ｌ，３０００ｍｇ／Ｌａｎｄ５０００ｍｇ／Ｌｔｈｒｏｕｇｈｏｕｔｔｈｅｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｐｅｒｉｏｄ

图３　实验期间ＴＮ（ａ）和ＤＩＮ（ｂ）的浓度变化
Ｆｉｇ．３　ＣｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｃｈａｎｇｅｓｏｆＴＮ（ａ）ａｎｄＤＩＮ（ｂ）ｔｈｒｏｕｇｈｏｕｔｔｈｅｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｐｅｒｉｏｄ

数据表示为每个实验组（１５００、３０００和５０００ｍｇ／Ｌ）三个重复的平均值±标准偏差。
Ｖａｌｕｅｓａｒｅｔｈｅｍｅａｎｓ（±ｓｔａｎｄａｒｄｄｅｖｉａｔｉｏｎ）ｏｆｔｈｅｔｈｒｅｅｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｉｎｅａｃｈｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌｇｒｏｕｐ，１５００，３０００ａｎｄ５０００ｍｇ／Ｌ．
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表１　实验阶段不同ＭＬＳＳ组三态氮和ＤＩＮ平均去除率
Ｔａｂ．１　ＴｈｅｒｅｍｏｖａｌｒａｔｅｏｆＴＡＮ、ＮＯ－２Ｎ，

ＮＯ－３ＮａｎｄＤＩＮ （ｎ＝５）％

ＭＬＳＳ 氨氮

ＴＡＮ
亚硝氮

ＮＯ－２Ｎ
硝氮

ＮＯ－３Ｎ
溶解性无机

氮ＤＩＮ
１５００ｍｇ／Ｌ ８６．２０±３．５６９８．４０±０．８９４０．００±１．１５４４．６０±２．４１
３０００ｍｇ／Ｌ ８５．２０±３．１１９８．４０±０．５５３８．４０±０．７８４３．２０±１．６４
５０００ｍｇ／Ｌ ８２．２０±４．１５９８．４０±０．８９３９．２０±１．６９４３．８０±２．４９

２．５　生物絮体的群落组成
生物絮体聚类分析结果表明，１５００ｍｇ／Ｌ组

有２１个菌门，３０００ｍｇ／Ｌ组和５０００ｍｇ／Ｌ组各
有 ２２ 个 菌 门。 优 势 菌 为 变 形 菌 门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ），二者
平均相对丰度分别为４４．６６％、４４．５１％、４４．２９％
和１３．８９％、１３．９８％、１４．０７％。其他相对丰度较
高的菌门还有疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）、酸杆
菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）、
绿菌门（Ｃｈｌｏｒｏｂｉ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ），相
对丰度低于１％的菌门合并为“Ｏｔｈｅｒｓ”（图４ａ）。

图４　生物絮体门水平（ａ）和属水平（ｂ）上的细菌群落结构及相对丰度
Ｆｉｇ．４　Ｔｈｅｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙａｎｄａｂｕｎｄａｎｃｅｏｆｂｉｏｆｌｏｃｓ（ａ：ａｔｔｈｅｐｈｙｉｕｍｌｅｖｅｌｓ，ｂ：ａｔｔｈｅｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌｓ）．
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表２　实验阶段不同ＭＬＳＳ组三态氮和ＤＩＮ平均去除速率
Ｔａｂ．２　ＴｈｅｒｅｍｏｖａｌｓｐｅｅｄｏｆＴＡＮ，ＮＯ－２Ｎ，ＮＯ

－
３ＮａｎｄＤＩＮ （ｎ＝５）［ｇ／（ｍ３·ｄ）］

ＭＬＳＳ
氨氮

ＴＡＮ
亚硝氮

ＮＯ－２Ｎ
硝氮

ＮＯ－３Ｎ
溶解性无机氮

ＤＩＮ
１５００ｍｇ／Ｌ ２．６４±０．２９ ０．５６±０．０８ ９．７８±０．６１ １１．６１±０．６１ｂ

３０００ｍｇ／Ｌ ２．６０±０．２７ ０．５６±０．０８ ８．５２±１．１４ １０．２５±０．７７ａ

５０００ｍｇ／Ｌ ２．５１±０．２９ ０．５６±０．０８ ９．３０±１．０５ １１．４６±０．８５ｂ

注：同列标注不同字母表示差异性显著（Ｐ＜０．０５）
Ｎｏｔｅ：Ｖａｌｕｅｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｒｏｗｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓａｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔ（Ｐ＜０．０５）

表３　生物絮体的营养组分含量
Ｔａｂ．３　Ｎｕｔｒｉｔｉｏｎａｌｑｕａｌｉｔｙｏｆｂｉｏｆｌｏｃｓ
ｐｒｏｄｕｃｅｄｆｒｏｍｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｂａｔｃｈｒｅａｃｔｏｒｓ

（ｎ＝３）％

ＭＬＳＳ 蛋白质

ｐｒｏｔｅｉｎ
粗脂肪

ｃｒｕｄｅｌｉｐｉｄ
粗灰分

ｃｒｕｄｅａｓｈ
１５００ｍｇ／Ｌ ３０．００±１．３２９．５１±０．９４ｂ １２．９９±１．１８
３０００ｍｇ／Ｌ ２９．８７±０．６７４．３７±０．４２ａ １２．０５±０．４１
５０００ｍｇ／Ｌ ３１．００±０．７５３．６５±０．２２ａ １１．８５±０．７９

　　如图４ｂ所示，将相对丰度低于１％的菌属合
并为“Ｏｔｈｅｒｓ”，１５００ｍｇ／Ｌ组相对丰度大于 １％
的 菌 属 ２１ 个，优 势 菌 属 为 Ａｌｉｓｈｅｗａｎｅｌｌａ
（７．２９％）；３０００ｍｇ／Ｌ组相对丰度大于１％的菌
属 ２１个，优势菌属为 Ａｍａｒｉｃｏｃｃｕｓ（８．２５％）、
Ｂｌａｓｔｏｃａｔｅｌｌａ（７．４１％）；５０００ｍｇ／Ｌ组相对丰度大
于 １％ 的菌属 ２２个，优势菌属 Ｂｌａｓｔｏｃａｔｅｌｌａ
（７．１２％）和Ａｌｉｓｈｅｗａｎｅｌｌａ（６．２２％）。相对丰度较
高的 菌 属 还 有 Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ
（４．５８％、４．８５％、５．０８％）、Ｔｅｒｒｉｍｏｎａｓ（４．２７％、
５．１３％、４．７４％）、Ｄｅｖｏｓｉａ（４．２３％、４．８１％、
４．５３％）、Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒ（３．６１％、４．０９％、３．６１％）
等。

３　讨论

３．１　反应器的水处理效果
生物絮凝系统通过添加碳源，异养细菌迅速

生长，不断利用水体中的 ＴＡＮ和有机碳，使 ＴＡＮ
浓度迅速降低：ＮＨ＋４ ＋１．１８Ｃ６Ｈ１２Ｏ６＋ＨＣＯ

－
３ ＋

２．０６Ｏ２→Ｃ５Ｈ７Ｏ２Ｎ＋６．０６Ｈ２Ｏ＋３．０７ＣＯ２
［１０］。

ＡＶＮＩＭＥＬＥＣＨ等的研究表明：加入蔗糖，ＴＡＮ浓
度在 ５ｈ之内由 ７ｍｇ／Ｌ降至 １ｍｇ／Ｌ［１１］。
ＡＶＮＩＭＷＬＷＸＨ和 ＫＯＣＨＢＡ还发现添加的 ＴＡＮ
迅速同化为絮体的菌体蛋白［１２］。本实验中，ＳＢＲ
生物絮凝反应器将ＲＡＳ罗非鱼养殖水中 ＴＡＮ浓
度（０．７７～２．４４）ｍｇ／Ｌ去除至０．２ｍｇ／Ｌ左右，表
明中试规模的 ＳＢＲ生物絮凝反应器对 ＲＡＳ罗非
鱼养殖废水的ＴＡＮ具有良好的去除效果。

ＹＡＯ等的研究表明ＢＦＴ不能有效去除ＮＯ－２
Ｎ［１３］。ＳＣＨＮＥＩＤＥＲ等的研究结果表明：当进水
碳源量增加时，系统中ＮＯ－２Ｎ的去除量增加

［１４］。

ＨＡＲＧＲＥＡＶＥＳ的研究表明生物絮凝系统中存在
硝化现象，ＮＯ－２Ｎ可转化为 ＮＯ

－
３Ｎ，随后被生物

絮体利用［１５］。本实验中 ＮＯ－２Ｎ的平均 ＲＲＮｉｔｒｉｔｅ
高于 ９８％，并且出水 ＮＯ－２Ｎ浓度均低于 ０．０２
ｍｇ／Ｌ，表明 ＳＢＲ生物絮凝反应器对 ＮＯ－２Ｎ有较
好的处理效果。

异养细菌不仅可以利用氨氮，也可以利用硝

氮合成自身物质。研究表明，当有充足的碳源时

（ＤＯＣ＞１５０ｍｇ／Ｌ），生物絮凝反应器能够快速去
除ＮＯ－３Ｎ

［１６］。实验后期，反应器进水 ＤＯＣ浓度
基本稳定在３０ｍｇ／Ｌ，三组出水ＤＯＣ浓度均小于
１０ｍｇ／Ｌ；出水 ＮＯ－３Ｎ浓度小于 １０ｍｇ／Ｌ（图
２ｃ），反应器表现出 ＴＡＮ、ＮＯ－２Ｎ和 ＮＯ

－
３Ｎ的同

步去除现象。研究发现，自养细菌只能将６％的
ＤＩＮ转化为有机氮，而异养细菌则能将近１００％
的ＤＩＮ转化为有机氮［１０］。而且，异养细菌的生

长速率相当于自养细菌生长速率的１０倍［１５］，能

够将反应器中ＤＩＮ充分转化。
３．２　反应器的氮去除率和体积去除负荷

通过添加碳源，异养生物将无机氮转化为微

生物蛋白。ＳＣＨＮＥＩＤＥＲ等的研究结果也表明不
只是ＴＡＮ，ＮＯ－３Ｎ同样能够为细菌的转化作用提
供氮源［１７］。实验组中没有额外添加氮源，反应器

中氮主要来自罗非鱼循环水养殖废水。实验期

间，反应器对ＮＯ－２Ｎ的去除率较高（大于９８％），
能够去除大部分的 ＴＡＮ（８２％ ～８６％）和部分的
ＮＯ－３Ｎ（３８％～４０％）（表１），而传统的硝化反应
器只对ＴＡＮ的去除有效，对ＮＯ－３Ｎ的去除较少，
本实验能够同步去除 ＴＡＮ和 ＮＯ－３Ｎ，可以节约
大量固定投资及养殖成本，有利于水产养殖业的

健康可持续发展。

ＺＨＡＮＧ等的研究表明进水 ＴＡＮ浓度 １００
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ｍｇ／Ｌ时 ＴＡＮ的体积去除负荷为７５．８ｇ／（ｍ３·
ｄ）［１８］。张楠的研究表明：进水ＴＡＮ浓度１００ｍｇ／
Ｌ，ＰＣＬ、ＰＨＢ和Ｇｌｕ的ＴＡＮ的体积去除负荷分别
为（０．２４±０．０３）ｇ／（ｍ３·ｈ）、（０．１８±０．０１）ｇ／
（ｍ３·ｈ）、（０．３２±０．０２）ｇ／（ｍ３·ｈ）［１９］。本实验
中，进水 ＴＡＮ浓度为（０．７７～２．４４）ｍｇ／Ｌ，三组
ＳＢＲ反应器对 ＴＡＮ的体积去除负荷分别为
（２．６４±０．２９）ｇ／（ｍ３·ｄ）、（２．６０±０．２７）ｇ／（ｍ３·
ｄ）和（２．５１±０．２９）ｇ／（ｍ３·ｄ），与张楠的研究结
果相似。三组 ＳＢＲ反应器，每天可以平均去除
ＮＯ－３Ｎ分别为（９．７８±０．６１）ｇ／（ｍ

３· ｄ）、
（８．５２±１．１４）ｇ／（ｍ３·ｄ）、（９．３０±１．０５）ｇ／（ｍ３·
ｄ），显示了ＢＦＴ同样可以有效地去除 ＮＯ－３Ｎ，该
结果低于张楠等的研究 ＮＯ－３Ｎ平均去除负荷
（２．６４±０．１８）ｇ／（ｍ３·ｈ）［１９］。实验对 ＮＯ－３Ｎ的
体积去除负荷（８．５２～９．７８）ｇ／（ｍ３·ｄ）低于唐成
婷进水ＮＯ－３Ｎ浓度５０ｍｇ／Ｌ时的ＮＯ

－
３Ｎ的体积

去除负荷１．４８ｇ／（ｍ３·ｈ）［２０］。ＬＵ的研究中反
应器对ＤＩＮ的平均去除负荷为（０．４１±０．０７９）ｇ／
（ｍ３·ｄ）［２１］，比本实验结果偏高，可能与实验进
水ＤＩＮ浓度较低有关。

研究表明，高浓度的 ＮＯ－３Ｎ对养殖对象产
生较大的毒害作用，中等浓度的 ＮＯ－３Ｎ（３０～６０
ｍｇ／Ｌ）也会影响其组织发育和激素分泌，对鱼体
的生长发育、繁殖产生不利影响［２２］。故 ＲＡＳ养
殖特别是繁育系统会严格控制 ＴＡＮ、ＮＯ－２Ｎ、
ＮＯ－３Ｎ浓度，所以实际运行过程中生物滤器的进
水浓度较低。本实验ＳＢＲ反应器进水浓度较低，
可能是导致ＮＯ－３Ｎ和ＤＩＮ的去除速率偏低的原
因。本实验作为中试规模，在进水低浓度 ＴＡＮ、
ＮＯ－２Ｎ、ＮＯ

－
３Ｎ、ＤＩＮ时仍具有较低的出水浓度和

较高的去除率，表现出ＳＢＲ反应器具有极好的实
际应用潜能。

３．３　生物絮体的营养
ＣＲＡＢ的研究发现添加葡萄糖的絮体中蛋白

质含量、粗脂肪含量分别为２８％ ±３％、５．４％ ±
０．６％［２３］。ＬＵＯ等的研究表明絮体粗蛋白含量为
２６．３５％、粗脂肪含量为１．６９％［２４］。本研究中生

物絮体蛋白质含量３０．００％ ±１．３２％、２９．８７％ ±
０．６７％、３１．００％±０．７５％与前人研究结果相似；
粗脂肪含量９．５１％ ±０．９４％、４．３７％ ±０．４２％、
３．６５％±０．２２％，反应器１５００ｍｇ／Ｌ组显著高于
其他两组（Ｐ＜０．０５），高于前人的研究结果。王

道尊等指出：青鱼的当年鱼种、１冬龄鱼种以及成
鱼阶段青鱼的脂肪需要量分别为６．５％、６．０％、
４．５％［２５］。与前人研究结果相比，本实验 ＭＬＳＳ
１５００ｍｇ／Ｌ时絮体粗脂肪含量相对较高，能满足
大多数鱼类的需求，具有较高的实用价值。

有研究表明，絮体可以作为潜在的饲料替代

蛋白或饲料蛋白的重要组成［２６］。事实上，生物絮

体不仅能为生命细胞营养和各种生物活性化合

物提供丰富的营养物质，还执行消化酶活性、激

活细胞免疫及应答功能。前人的研究发现生物

絮体表现出相对较高的蛋白酶和淀粉酶的活性，

提高对饲料的消化和利用率［２６］。本实验中 ＳＢＲ
生物絮凝反应器将养殖废水资源化处理成可被

再次利用的生物絮体，对发展环境友好型的水产

养殖业具有重要意义。

３．４　生物絮体的群落多样性分析
ＺＨＡＯ等利用原位式生物絮凝技术研究日本

囊对虾（Ｍａｒｓｕｐｅｎｅｕｓｊａｐｏｎｉｃｕｓ）养殖过程中生物絮
体的菌群构成，发现 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ是絮体中的优
势菌，相对丰度４３．８９％±４．４２％，能够较好地改
善养殖水质［２７］。此外，Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ还是城市污
水处理系统中的优势菌门，相对丰度 ３５％左
右［２８］。本研究中，Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ菌门相对丰度
４７．７７％～５０．５０％，与前人的研究结果一致。相
关研究表明 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ是一类化能异养菌，能
够降解复杂的有机物，并具有较好的生物除磷效

果，在 活 性 污 泥 和 脱 氮 系 统 中 较 少［２９］。

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ是本实验的次优势菌，相对丰度为
１１．０９％～２０．８６％，该研究结果表明 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ
中可能存在脱氮、除磷有关的菌种。

Ｂｌａｓｔｏｃａｔｅｌｌａ为 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ亚门，革兰氏阴
性菌，好氧异养菌，以氧气为受体，将复杂有机烃

类及含氮物质分解为小分子物质，减少污染［３０］，

是 ３０００ｍｇ／Ｌ组和 ５０００ｍｇ／Ｌ中的优势菌。
Ａｍａｒｉｃｏｃｃｕｓ是 ３０００ｍｇ／Ｌ组的优 势 菌 属，
ＡＵＬＥＮＴＡ的研究结果表明 Ａｍａｒｉｃｏｃｃｕｓ属于 α
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ菌门，在厌氧条件下能够大量合成
碳源贮存物质（ＰＨＢ），降解污水中的有机物［３１］。

Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ为 αＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ菌门异养细
菌，在污水生物处理中对含氮污染物有较好的去

除作用［３２］，Ｄｅｖｏｓｉａ为异养好氧型革兰氏阴性
菌［３３］，通过同化作用控制水体中 ＴＡＮ浓度。该
研究结果与生物絮凝技术通过添加碳源促进异

０９８
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养细菌生长、同化去除水体的无机氮、净化水质

机理一致。

Ａｌｉｓｈｅｗａｎｅｌｌ属于 γＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ菌门，革兰
氏阴性菌，是反硝化氨氧化反应器中的优势菌，

能够利用多种电子受体去除污水中的 ＮＯ－３
Ｎ［３４］。本实验中 Ａｌｉｓｈｅｗａｎｅｌｌａ是 １５００ｍｇ／Ｌ组
和５０００ｍｇ／Ｌ组的优势菌属。另外，研究表明
Ｔｅｒｒｉｍｏｎａｓ属于Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ菌门，具好氧反硝化
能力［３５］，而Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒ为兼性厌氧细菌，与生物
絮团形成有关，在厌氧条件下能进行反硝化作

用［３２］，且两者均为中试生物絮凝反应器中的优势

菌。表明中试生物絮凝反应器中可能同时存在

好氧反硝化和厌氧反硝化过程，Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒ促进
了生物絮体的形成，良好生物絮体使得反应器具

有较好的脱氮效果。

４　结论

中试反应器能够有效地同步去除 ＲＡＳ罗非
鱼养殖废水中的 ＴＡＮ、ＮＯ－２Ｎ和 ＮＯ

－
３Ｎ，传统的

硝化反应器大多只对 ＴＡＮ和 ＮＯ－２Ｎ的去除有
效，本实验可以节约一定的设备投入和养殖成

本，有利于提高经济效益。反应器中的生物絮体

主要由Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ菌门和Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ菌门组
成，优势菌属包括 Ａｌｉｓｈｅｗａｎｅｌｌａ、Ｂｌａｓｔｏｃａｔｅｌｌａ、
Ａｍａｒｉｃｏｃｃｕｓ、 Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ ＿ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ、
Ｔｅｒｒｉｍｏｎａｓ、Ｄｅｖｏｓｉａ等，各优势菌的相互作用使反
应器具有较好的有机物质降解能力和脱氮效果。

三组反应器中絮体蛋白质含量差异不显著，

均在３０％左右。１５００ｍｇ／Ｌ组絮体粗脂肪含量
为９．５１％±０．９４％，显著高于其他两组，生物絮
体营养价值较高，表明该中试生物絮凝反应器不

仅可以较好地净化养殖水质，减少环境污染，还

可促进水产养殖废水的资源化应用。
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ａｇｇｒｅｇａｎｓ ｇｅｎ． ｎｏｖ．， ｓｐ． ｎｏｖ．， ｎｏｎｐｈｏｔｏｔｒｏｐｈｉｃ

Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅｆｒｏｍｔｈｅｂｉｏｆｉｌｔｅｒｏｆａｍａｒｉｎｅａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ

［Ｊ］．ＳｙｓｔｅｍａｔｉｃａｎｄＡｐｐｌｉｅｄＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１１，３４（７）：

４９８－５０２．

［３３］　ＲＩＶＡＳＲ，ＷＩＬＬＥＭＳＡ，ＳＵＢＢＡＲＡＯ Ｎ Ｓ，ｅｔａｌ．

ＤｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎｏｆＤｅｖｏｓｉａｎｅｐｔｕｎｉａｅｓｐ．ｎｏｖ．ｔｈａｔＮｏｄｕｌａｔｅｓａｎｄ

ＦｉｘｅｓＮｉｔｒｏｇｅｎｉｎＳｙｍｂｉｏｓｉｓｗｉｔｈＮｅｐｔｕｎｉａｎａｔａｎｓ，ａｎ

ＡｑｕａｔｉｃＬｅｇｕｍｅｆｒｏｍＩｎｄｉａ［Ｊ］．ＳｙｓｔｅｍａｔｉｃａｎｄＡｐｐｌｉｅｄ

Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００３，２６（１）：４７－５３．

［３４］　ＬＩＵＣＳ，ＺＨＡＯＤＦ，ＹＡＮＬＨ，ｅｔａｌ．Ｅｌｅｍｅｎｔａｌｓｕｌｆｕｒ

ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒｅｍｏｖａｌ ｆｒｏｍ ｗａｓｔｅｗａｔｅｒｓ ｂｙ

ａｕｔｏｔｒｏｐｈｉｃ ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｅｒｓ ａｎｄ ａｎａｍｍｏｘ ｂａｃｔｅｒｉａ［Ｊ］．

ＢｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１５，１９１：３３２－３３６．

［３５］　ＸＩＥＣＨ，ＹＯＫＯＴＡＡ．Ｒｅｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆ［Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ］

ｆｅｒｒｕｇｉｎｅｕｍ ａｓＴｅｒｒｉｍｏｎａｓｆｅｒｒｕｇｉｎｅａｇｅｎ．ｎｏｖ．，ｃｏｍｂ．

ｎｏｖ．，ａｎｄｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎｏｆＴｅｒｒｉｍｏｎａｓｌｕｔｅａｓｐ．ｎｏｖ．，ｉｓｏｌａｔｅｄ

ｆｒｏｍ ｓｏｉｌ［Ｊ］．ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｙｓｔｅｍａｔｉｃａｎｄ

ＥｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００６，５６：１１１７－１１２１．

２９８



６期 王晓用，等：生物絮凝反应器处理水产养殖废水的中试研究

Ｐｉｌｏｔｓｃａｌｅｓｔｕｄｙｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｂａｔｃｈｒｅａｃｔｏｒｔｏｔｒｅａｔａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅｗａｓｔｅｗａｔｅｒ
ｂｙｂｉｏｆｌｏｃｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ

ＷＡＮＧＸｉａｏｙｏｎｇ１，２，ＴＡＮＨｏｎｇｘｉｎ１，２，３，ＬＵＯＧｕｏｚｈｉ１，２，３，ＬＩＵＷｅｎｃｈａｎｇ１，２，ＰＡＮＧＹｕｎ１，ＣＨＥＮＧＬｉｍｅｉ１

（１．ＣｏｌｌｅｇｅｏｆＦｉｓｈｅｒｉｅｓａｎｄＬｉｆｅＳｃｉｅｎｃｅ，ＳｈａｎｇｈａｉＯｃｅａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｓｈａｎｇｈａｉ　２０１３０６，Ｃｈｉｎａ；２．ＳｈａｎｇｈａｉＡｑｕａｃｕｌｔｕｒａｌ
ＥｎｇｎｅｅｒｉｎｇＲｅｓｅａｒｃｈＣｅｎｔｅｒ，Ｓｈａｎｇｈａｉ　２０１３０６，Ｃｈｉｎａ；３．ＳｈａｎｇｈａｉＣｏｌｌａｂｏｒａｔｉｖｅＩｎｎｏｖａｔｉｏｎＣｅｎｔｅｒｆｏｒＡｑｕａｔｉｃＡｎｉｍａｌＧｅｎｅｔｉｃｓ
ａｎｄＢｒｅｅｄｉｎｇ，Ｓｈａｎｇｈａｉ　２０１３０６，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｔｈｒｅｅｐｉｌｏｔｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｂａｔｃｈｒｅａｃｔｏｒｓ（ＳＢＲｓ）ｗｅｒｅｅｍｐｌｏｙｅｄｔｏｔｒｅａｔａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅｗａｓｔｅｗａｔｅｒｆｒｏｍ
ａｒｅｃｉｒｃｕｌａｔｉｎｇａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅｓｙｓｔｅｍ （ＲＡＳ）ｓｔｏｃｋｉｎｇＧＩＦＴＯｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓｎｉｌｏｔｉｃｕｓｕｓｉｎｇｂｉｏｆｌｏｃｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ
（ＢＦＴ），ｕｎｄｅｒｔｈｒｅｅｄｅｓｉｇｎｅｄＭＬＳＳ（１５００ｍｇ／Ｌ，３０００ｍｇ／Ｌ，５０００ｍｇ／Ｌ）．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔ，ｔｈｅ
ｅｆｆｌｕｅｎｔｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓｏｆａｍｍｏｎｉａ（ＴＡＮ），ｎｉｔｒａｔｅ（ＮＯ－２Ｎ）ａｎｄｎｉｔｒａｔｅ（ＮＯ

－
３Ｎ）ｉｎＳＢＲｓｗｅｒｅ（０．２９－

０．３９）ｍｇ／Ｌ，（０．００５－０．００６）ｍｇ／Ｌ，ａｎｄ（７．１１－７．６０）ｍｇ／Ｌ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ；ｔｈｅｓｅａｖｅｒａｇｅｒｅｍｏｖａｌｒａｔｅｓ
ｗｅｒｅ８２．２０％－８６．２０％，９８．４０％，ａｎｄ３８．４０％－４０．００％，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ（Ｐ＞０．０５）；ｔｈｅｖｏｌｕｍｅｒｅｍｏｖａｌ
ｌｏａｄｓｗｅｒｅ（２．５１－２．６４）ｇ／（ｍ３·ｄ），（０．５６±０．０８）ｇ／（ｍ３·ｄ），ａｎｄ（８．５２－９．７８）ｇ／（ｍ３·ｄ）；
ｍｅａｎｗｈｉｌｅ，ｔｈｅｒｅｍｏｖａｌｒａｔｅｓａｎｄｖｏｌｕｍｅｒｅｍｏｖａｌｌｏａｄｓｏｆｓｏｌｕｂｉｌｉｔｙｉｎｏｒｇａｎｉｃｎｉｔｒｏｇｅｎ（ＤＩＮ）ｗｅｒｅ
４３．２０％－４４．６０％，（１０．２５－１１．６１）ｇ／（ｍ３·ｄ）．Ｈｏｗｅｖｅｒ，ｔｈｅｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｔｅｎｔｓｏｆｆｌｏｃｓｆｒｏｍＳＢＲｓ
ｓｈｏｗｅｄｎｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓａｍｏｎｇｔｈｅｔｈｒｅｅｇｒｏｕｐｓ，ａｓ３０．００％ ±１．３２％，２９．８７％ ±０．６７％，ａｎｄ
３１．００％±０．７５％，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｔｈｅｃｒｕｄｅｌｉｐｉｄｃｏｎｔｅｎｔｓｗｅｒｅｄｅｔｅｃｔｅｄａｔ９．５１％ ±０．９４％，４．３７％ ±
０．４２％，ａｎｄ３．６５％±０．２２％，ａｎｄｔｈｅｃｒｕｄｅａｓｈｃｏｎｔｅｎｔｉｎ１５００ｍｇ／Ｌｇｒｏｕｐｉｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｈｉｇｈｅｒｔｈａｎ
ｔｈｏｓｅｉｎｔｈｅｏｔｈｅｒｔｗｏｇｒｏｕｐｓ（Ｐ＜０．０５）．Ｂｅｓｉｄｅｓ，ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｈｉｇｈｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｒｅｖｅａｌｅｄｔｈａｔ
ＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａａｃｃｏｕｎｔｅｄｆｏｒｔｈｅｍｏｓｔｐｈｙｌａｏｆｂｉｏｆｌｏｃｓｉｎＳＢＲｓ（４４．６６％，４４．５１％，４４．２９％），ｆｏｌｌｏｗｅｄｂｙ
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ（１３．８９％，１３．９８％，１４．０７％）；ａｔｔｈｅｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌｓ，Ａｌｉｓｈｅｗａｎｅｌｌａ，Ｂｌａｓｔｏｃａｔｅｌｌａ，
Ａｍａｒｉｃｏｃｃｕｓ，Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ，ＴｅｒｒｉｍｏｎａｓａｎｄＤｅｖｏｓｉａｗｅｒｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｔｏｂｅｔｈｅｄｏｍｉｎａｎｔ
ｇｅｎｅｒａ．ＡｌｌｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｓｕｇｇｅｓｔｔｈａｔｔｈｅｐｉｌｏｔＳＢＲｓｈａｖｅｇｏｏｄｅｆｆｅｃｔｓｏｎｎｉｔｒｏｇｅｎｒｅｍｏｖａｌ，ａｎｄｗｉｌｌｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅ
ｔｏｒｅａｌｉｚｉｎｇｔｈｅｒｅｓｏｕｒｃｅｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｏｆａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅｗａｓｔｅｗａｔｅｒ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：ｂｉｏｆｌｏｃｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ；ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｂａｔｃｈｒｅａｃｔｏｒ；ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ；ｍｉｘｅｄｌｉｑｕｉｄｓｕｓｐｅｎｄｅｄｓｏｌｉｄ；ｗａｔｅｒ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
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