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摘　要：为了解循环水鳗鲡养殖过程中调节ＭＢＢＲ生物滤池的工艺后微生物群落结构与代谢功能变化情况，
进而寻找能否在节能的工艺下，生物滤池中的滤料微生物仍有良好的硝化作用，通过改变生物滤池依次至

Ｏ２、Ａ／Ｏ和Ｏ／Ａ工艺，运用ＢｉｏｌｏｇＥＣＯ法分析各工艺稳定条件下生物滤池中微生物群落的代谢特征。结果显
示：ＡＷＣＤ值总体变化趋势上Ｏ２工艺二段明显最优，其次是 Ａ／Ｏ工艺一段，而 Ｏ／Ａ工艺一段的滤料微生物
对碳源利用能力相对最差；在对六类碳源的利用情况上，不同工艺对氨基酸类和胺类代谢偏好明显，其中 Ｏ２

工艺二段和Ａ／Ｏ工艺一段的滤料微生物对六类碳源利用程度相对较高；Ｏ／Ａ工艺一段在多样性指数上处于
最高水平，其次是Ｏ２工艺二段和Ｏ／Ａ工艺二段，Ｏ２工艺一段在各多样性指数上均处于较低水平；主成分分
析显示，不同工艺不同生物滤池段的滤料微生物代谢基质主成分１的贡献率为３２．８９％，主成分２为２５．９１％，
主成分１相关系数０．５以上的碳源有１６种，主成分２有１４种；在滤料微生物对３１种碳源的利用上，利用明
显偏好的（＞４％）有氨基酸类的Ｌ天门冬酰胺和Ｌ精氨酸、碳水化合物中的Ｎ乙酰Ｄ葡萄糖胺、多聚物中的
吐温４０和吐温８０、酚酸类的４羟基苯甲酸和胺类的苯乙胺，利用率较低的为羧酸类的γ羟基丁酸、碳水化合
物的Ｄ，Ｌα磷酸甘油和酚酸类的２羟基苯甲酸。实验通过调节曝气情况改变生物滤池的工艺，研究生物滤
池中的微生物群落碳代谢特征，为循环水养殖系统的进一步研究提供参考依据。
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　　循环水养殖系统以其占地少、养殖密度高和
污染小等优点被认为是２１世纪水产养殖行业发
展的主导方向之一［１］。循环水养殖过程中会投

喂大量饲料，养殖对象仅利用饲料中约３０％的氮
素，剩余７０％以残饵、粪便和尿酸等形式落入养
殖水体中［２３］。水体中的氮素在氨化细菌和硝化

细菌的作用下以无机氮形式积累在水体中，使循

环水养殖系统中的ＴＡＮ、ＮＯ２
Ｎ浓度增加［４］。相

关研究表明，水体中非离子氨、亚硝酸氮等有毒

物质浓度较高时，会导致养殖对象活力下降、生

长缓慢，严重的会造成养殖动物的中毒死亡［５７］。

循环水养殖系统的水处理核心主要是 ＭＢＢＲ生
物滤池，生物滤池中大量附着在生物滤料上的微

生物在曝气适宜等条件下，通过硝化作用将水体

中的氨氮氧化成亚硝氮最终氧化成硝氮，从而达

到净化水体的目的［８］。因此，丰富生物滤池中的

微生物种类和数量，提高循环水养殖系统的水处

理效率，对鱼体的高密度养殖和系统的正常运行

至关重要。

不同的曝气工艺可影响微生物的数量、种类

等进而影响硝化效率，孙大川等［９］在有无曝气多

种工况的条件下研究了循环水养殖系统中浮球

式生物滤器的水处理效果；丁文川等［１０］研究了序

批式生物膜反应器中不同曝气量下生物膜的微

生物特性；张海耿等［１１］分析了循环水养殖系统生

物滤池在不同运行时期生物载体上的微生物群
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落结构变化；刘颖等［１２］运用 ＢｉｏｌｏｇＥＣＯ技术研
究了循环水鳗鲡养殖系统生物滤池和滴滤式微

珠生物过滤器中的微生物群落碳代谢特征，但循

环水养殖系统不同曝气工艺下生物滤池的微生

物功能多样性研究尚未见报道。近年来 Ｂｉｏｌｏｇ
技术被广泛应用于环境微生物群落功能研

究［１３１４］，本文以生物滤池中的生物滤料微生物膜

为对象，采用ＢｉｏｌｏｇＥＣＯ技术研究生物滤池不同
曝气条件下微生物的群落特征，以期找出能够优

化系统、提高硝化效率的生物滤池工艺，对揭示

生物滤池机理和提高循环水养殖系统的性能具

有重要意义。

１　材料与方法

１．１　实验概况及样品采集
实验于上海海洋大学水产动物遗传育种中

心的循环水养殖系统生物滤池中进行，实验生物

滤池为两段曝气式，有效水体积共约 １．３４ｍ３。
循环水养殖池为８个圆形池，每池有效水体约为
１ｍ３，每个养殖池花鳗鲡（Ａｎｇｕｉｌｌａｍａｒｍｏｒａｔａ）初
始负载约２０ｋｇ，循环水养殖系统补充水源由地下
水抽至水塔中储备使用。

实验前，循环水养殖系统经过两个月的花鳗

鲡养殖，使系统达到稳定状态。实验期间，调节

两段式生物滤池（图１）依次至 Ｏ２、Ａ／Ｏ和 Ｏ／Ａ
工艺，循环水养殖系统在各工艺条件下运行三

周，使生物滤池中附着在生物滤料上的微生物在

各工艺下达到稳定状态，取生物滤池中两段滤槽

的生物滤料（Ｏ２工艺一段、二段均为曝气段；Ａ／Ｏ
工艺一段为不曝气段，Ａ／Ｏ工艺二段为曝气段；
Ｏ／Ａ工艺一段为曝气段，Ｏ／Ａ工艺二段为不曝气
段），并迅速带回实验室进行微生物测定。

图１　两段式生物滤池
Ｆｉｇ．１　２ｓｔａｇｅｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｆｉｌｔｅｒ

１．２　测定方法
微生物测定方法：将取得的样本震荡接种至

ＢｉｏｌｏｇＥＣＯ平板中，每孔加入６００ｎｍ下吸光度为
０．０５的稀释液１５０μＬ，将接种的 ＢｉｏｌｏｇＥＣＯ板
置于２８℃恒温培养箱中培养，每隔１２ｈ用Ｂｉｏｌｏｇ
微生物鉴定仪测量５９０ｎｍ波长下的吸光值［１５］。

水质分析指标包括：（１）通过ＷＴＷ水质分析
仪测定Ｔ、ｐＨ、Ｓ、ＤＯ和ＴＤＳ指标；（２）通过国家标
准方法［１６］测定 ＴＡＮ、ＮＯ２

Ｎ、ＮＯ３
Ｎ、ＰＯ４

３Ｐ、碱
度和ＴＳＳ。

１．３　实验仪器
实验仪器为 ＢｉｏｌｏｇＭｉｃｒｏｓｔａｔｉｏｎ微生物鉴定

仪。

１．４　数据处理
平均颜色变化率（ＡＷＣＤ）表示微生物的代

谢强度，用ＳｈａｎｎｏｎＷｉｅｎｅｒ指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ优势度
指数、Ｐｉｅｌｏｕ均匀度指数、ＭｃＩｎｔｏｓｈ指数和丰富度
指数来表示微生物的多样性指数。计算方法参

照高晓奇等［１７］的计算方法。根据不同培养时间

下微生物对碳源的利用情况，采用９６ｈ的光密度
（ＯＤ）值计算 ＡＷＣＤ、微生物群落的功能多样性

５６
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指数，并用 ＳＰＳＳ２２．０进行单因素方差分析
（ＡＮＯＶＡ）、主成分分析 （ＰｒｉｎｃｉｐａｌＣｏｍｐｏｎｅｎｔ
Ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣＡ）和聚类分析。

２　结果与分析

２．１　生物滤池水质基本情况
实验期间，生物滤池水温保持在（２４．５～

２９．５）℃，ｐＨ维持在６．３～７．９，盐度１．４～１．８，
ＴＤＳ保持在（２．７５～３．４８）ｇ／Ｌ，碱度维持在 １７０
ｍｇ／Ｌ以上（按 ＣａＣＯ３计），ＴＳＳ处于（０．００７～
０．０１７）ｇ／Ｌ，ＨＲＴ为８．９３ｍｉｎ，生物滤料比表面积
为５５０ｍ２／ｍ３，滤料填充率为３０．６％，滤池缺氧段
ＤＯ

&

０．５ｍｇ／Ｌ，好氧段 ＤＯ＞５．５ｍｇ／Ｌ，表１为
生物滤池的水处理效果。

表１　生物滤池的水处理效果
Ｔａｂ．１　Ｗａｔｅｒｔｒｅａｔｍｅｎｔｅｆｆｅｃｔｏｆｍｏｖｉｎｇｂｅｄｂｉｏｆｉｌｍｒｅａｃｔｏｒ

监测指标

Ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇｉｎｄｅｘｅｓ

Ｏ２工艺 进水／出水（去除率）
Ｏ２ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｐｕｔｗａｔｅｒ／
ｅｆｆｌｕｅｎｔｗａｔｅｒ（ｒｅｍｏｖａｌｒａｔｅ）

Ａ／Ｏ工艺 进水／出水（去除率）
Ａ／Ｏｐｒｏｃｅｓｓｉｎｐｕｔｗａｔｅｒ／
ｅｆｆｌｕｅｎｔｗａｔｅｒ（ｒｅｍｏｖａｌｒａｔｅ）

Ｏ／Ａ工艺 进水／出水（去除率）
Ｏ／Ａｐｒｏｃｅｓｓｉｎｐｕｔｗａｔｅｒ／
ｅｆｆｌｕｅｎｔｗａｔｅｒ（ｒｅｍｏｖａｌｒａｔｅ）

ＴＡＮ（ｍｇ／Ｌ） １．６２０／１．３１３（１８．９５％） ２．０２９／１．６１８（２０．２３％） ４．６２５／４．２１１（８．９６％）
ＮＯ２Ｎ（ｍｇ／Ｌ） １．４０２／１．３６９（２．３２％） １．２８８／１．２６７（１．６０％） １．１４８／１．２９４（－１２．７３％）
ＮＯ３Ｎ（ｍｇ／Ｌ） ３９．３１５／３９．３３１（－０．０４％） ５０．９０９／５０．５０５（０．７９％） １００．８２２／１００．３９８（０．４２％）
ＰＯ４３Ｐ（ｍｇ／Ｌ） ６．１４１／６．１２０（０．３４％） ９．０６６／９．０４１（０．２７％） ２４．８２８／２４．９６２（－０．５８％）

２．２　不同工艺滤料微生物对３１种碳源的利用情
况

表２根据高晓奇等［１７］的分类方法，将３１种
碳源分为六类，其中包括羧酸类５种，氨基酸类６
种，碳水化合物１２种，多聚物４种，酚酸２种，胺
类２种。不同工艺下的滤料微生物对３１种碳源
的代谢生理特征如表２所示，表格中填充颜色越
深表明滤料微生物对碳源的利用率越高，说明对

碳源的代谢能力较好；填充颜色越浅表明滤料微

生物对碳源的利用率越低，说明滤料微生物对此

类碳源的需求较弱。从表中可直观地看出微生

物对每种碳源的代谢能力，可知每种工艺的滤料

微生物对 ３１种碳源的利用率呈现较大的差异
性，说明滤料微生物随着工艺和采样点的变化具

有不一样的群落结构和特点。

２．３　不同工艺下滤料微生物对碳源的利用情况
２．３．１　滤料微生物平均吸光值（ＡＷＣＤ）变化特
征

不同工艺不同取样点滤料微生物对碳源利

用的总体情况用平均颜色变化率 ＡＷＣＤ表示，
ＡＷＣＤ值的变化速率反映了滤料微生物的代谢
活性。由图２可看出３种工艺下不同取样点的滤
料微生物总体变化趋势为：２４ｈ内滤料微生物活
性较低，２４ｈ后 ＡＷＣＤ值开始迅速升高，各
ＡＷＣＤ曲线在２４～９６ｈ斜率较大，之后随着培养
时间延长 ＡＷＣＤ值的增加不再显著。对比滤料
生物膜上的微生物ＡＷＣＤ值发现，不同工艺不同

取样点的微生物对碳源的代谢水平存在较大差

异，其总体对３１种碳源的利用强弱顺序为：Ｏ２工
艺二段

'

Ａ／Ｏ工艺一段
'

Ｏ２工艺一段
'

Ａ／Ｏ
工艺二段≈Ｏ／Ａ工艺一段'

Ｏ／Ａ工艺二段；其中
０～１５６ｈＯ／Ａ工艺一段滤料微生物对碳源的利
用强度高于 Ａ／Ｏ工艺二段和 Ｏ／Ａ工艺二段，而
在１５６ｈ之后一直低于两者；实验培养２４０ｈ时，
各工艺取样点滤料微生物对碳源的利用能力为：

Ｏ２工艺二段
'

Ａ／Ｏ工艺一段
'

Ｏ２工艺一段
'

Ａ／Ｏ工艺二段
'

Ｏ／Ａ工艺二段
'

Ｏ／Ａ工艺一
段。

２．３．２　滤料微生物对六类碳源的利用分析
如图３所示，选取培养９６ｈ时间点下的不同

工艺不同采样点滤料微生物对碳源利用光密度

（ＯＤ）值进行分析。所有样品中滤料微生物对氨
基酸类、多聚物和胺类的利用率均高于其他３种
碳源，其次是碳水化合物类、酚酸类和羧酸类。

在对各类碳源的利用水平上：Ｏ２工艺二段和Ａ／Ｏ
工艺一段对羧酸类碳源利用率最高，Ｏ２工艺一段
利用率最差；对于氨基酸类碳源，Ｏ２工艺二段和
Ａ／Ｏ工艺一段对其利用率最高，Ｏ／Ａ工艺一段最
低；Ｏ２工艺二段和 Ｏ２工艺一段对碳水化合物类
碳源的利用程度最高，Ａ／Ｏ工艺二段利用程度最
低；对于多聚物，Ａ／Ｏ工艺一段和 Ｏ２工艺一段对
其碳源利用水平最高，Ｏ／Ａ工艺二段最低；Ｏ２工
艺二段和 Ｏ２工艺一段对酚酸类利用程度最佳，
Ｏ／Ａ工艺一段明显较差；Ｏ／Ａ工艺一段和 Ａ／Ｏ

６６



１期 朱云昊，等：ＢｉｏｌｏｇＥＣＯ解析循环水鳗鲡养殖系统中不同生物降解工艺下的滤料微生物群落功能多样性特征

工艺一段对胺类的利用相对较高，Ｏ２工艺一段则
相对较低。总体而言，滤料微生物对氨基酸类代

谢偏好，而Ｏ２工艺二段、Ａ／Ｏ工艺一段的滤料微
生物总体对碳源利用程度较高。

表２　不同工艺下滤料微生物对３１种碳源的利用率
Ｔａｂ．２　Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｏｆｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｏｆｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓｔｏ３１ｃａｒｂｏｎｓｏｕｒｃｅｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｒｏｃｅｓｓ

碳源 Ｃａｒｂｏｎｓｏｕｒｃｅ

滤料微生物 Ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ

Ｏ２工艺１
Ｔｈｅｆｉｒｓｔ
ｓｅｃｔｉｏｎｏｆ
Ｏ２ｐｒｏｃｅｓｓ

Ｏ２工艺２
Ｔｈｅｓｅｃｏｎｄ
ｓｅｃｔｉｏｎｏｆ
Ｏ２ｐｒｏｃｅｓｓ

Ａ／Ｏ工艺１
Ｔｈｅｆｉｒｓｔ
ｓｅｃｔｉｏｎｏｆ
Ａ／Ｏｐｒｏｃｅｓｓ

Ａ／Ｏ工艺２
Ｔｈｅｓｅｃｏｎｄ
ｓｅｃｔｉｏｎｏｆ
Ａ／Ｏｐｒｏｃｅｓｓ

Ｏ／Ａ工艺１
Ｔｈｅｆｉｒｓｔ
ｓｅｃｔｉｏｎｏｆ
Ｏ／Ａｐｒｏｃｅｓｓ

Ｏ／Ａ工艺２
Ｔｈｅｓｅｃｏｎｄ
ｓｅｃｔｉｏｎｏｆ
Ｏ／Ａｐｒｏｃｅｓｓ

７６



上 海 海 洋 大 学 学 报 ２６卷

图２　不同工艺下滤料微生物群落ＡＷＣＤ值随培养时间的变化
Ｆｉｇ．２　ＡＷＣＤｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｃｕｌｔｕｒｅｄｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｒｏｃｅｓｓ

图３　不同工艺下微生物对六类碳源的利用情况
Ｆｉｇ．３　Ｍｅｔａｂｏｌｉｃｒｅｓｐｏｎｓｅｏｆｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓｆｏｒｓｉｘｃａｒｂｏｎｓｏｕｒｃｅｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｒｏｃｅｓｓ

２．３．３　滤料微生物９６ｈ时对六大类碳源的利用
情况

如图４所示，选取培养９６ｈ时间点下的循环
水鳗鲡养殖系统不同采样点微生物对碳源利用

情况进行分析。所有样品中微生物对多聚物、氨

基酸类和胺类的利用率均高于其他３种碳源，其
次是碳水化合物、酚酸类和羧酸类。在各工艺对

碳源的利用水平上，Ｏ２工艺一段的滤料微生物利
用率最高的是多聚物，其次是胺类，而对羧酸类

利用效果最低；Ｏ２工艺二段的滤料微生物对氨基
酸类利用效果最佳，其次是胺类，酚酸类利用效

果最差；Ａ／Ｏ工艺一段、Ａ／Ｏ工艺二段和 Ｏ／Ａ工
艺二段的滤料微生物对碳源利用率最高的均为

多聚物，其次是氨基酸类，均对羧酸类利用水平

最低；Ｏ／Ａ工艺一段的滤料微生物利用碳源最高
的为胺类，其次是多聚物，同样对羧酸类利用程

度最低。总体而言，９６ｈ时不同工艺下的滤料微
生物对多聚物、氨基酸类有代谢偏好，除 Ｏ２工艺
二段对酚酸类利用效果最低外，其他工艺均对羧

酸类利用效果最差。

２．４　滤料微生物群落功能多样性指数分析
以９６ｈ各项多样性指数计算作表３。结果显

示：在ＳｈａｎｎｏｎＷｉｅｎｅｒ指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ优势度指数
和Ｐｉｅｌｏｕｓ均匀度３个多样性指数上，Ｏ２工艺一
段、Ａ／Ｏ工艺一段和Ａ／Ｏ工艺二段下的滤料微生
物群落无显著性差异（Ｐ＞０．０５），但显著低于 Ｏ／
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Ａ工艺一段（Ｐ＜０．０５），而 Ｏ２工艺二段和 Ｏ／Ａ
工艺二段下的滤料微生物与其他４种情况下均
差异不显著（Ｐ＞０．０５）；在 ＭｃＩｎｔｏｓｈ指数上，Ｏ２

工艺二段显著高于 Ｏ２工艺一段的滤料微生物
（Ｐ＜０．０５），Ｏ２工艺一段显著高于Ｏ／Ａ工艺二段

（Ｐ＜０．０５）；所有工艺下的滤料微生物在丰富度
指数上均无显著差异（Ｐ＞０．０５）。结果总体表现
为：Ｏ／Ａ工艺一段在多样性指数上处于最高水
平，其次是Ｏ２工艺二段和 Ｏ／Ａ工艺二段，Ｏ２工
艺一段处于较低水平。

图４　不同工艺下微生物９６ｈ时对六类碳源的利用情况
Ｆｉｇ．４　Ｍｅｔａｂｏｌｉｃｒｅｓｐｏｎｓｅｏｆｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓｆｏｒｓｉｘｃａｒｂｏｎｓｏｕｒｃｅｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｒｏｃｅｓｓ（９６ｈ）

表３　不同工艺下滤料微生物９６ｈ时的群落多样性指数
Ｔａｂ．３　Ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｉｃｅｓｏｆｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓａｔ９６ｈｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｒｏｃｅｓｓ

样本 Ｓａｍｐｌｅ Ｈ′ Ｄ Ｊ Ｕ Ｒ

Ｏ２工艺一段 ３．３１１±０．００４ｂ ０．９６１±０．０００ｂ ０．９６４±０．００１ｂ ５．１４３±０．１４３ｂｃ ２８．００±１．０００ａ

Ｏ２工艺二段 ３．３３５±０．００３ａｂ ０．９６２±０．０００ａｂ ０．９７１±０．００１ａｂ ５．６１２±０．０６１ａ ２９．００±１．０００ａ

Ａ／Ｏ工艺一段 ３．３１６±０．０１２ｂ ０．９６１±０．００１ｂ ０．９６６±０．００３ｂ ５．３０５±０．００５ａｂ ２８．６７±１．１５５ａ

Ａ／Ｏ工艺二段 ３．３２４±０．００８ｂ ０．９６１±０．０００ｂ ０．９６８±０．００２ｂ ４．８０４±０．１８０ｃｄ ２８．３３±０．５７７ａ

Ｏ／Ａ工艺一段 ３．３４９±０．０１１ａ ０．９６３±０．００１ａ ０．９７５±０．００３ａ ４．８２１±０．２８１ｃｄ ２８．６７±１．１５５ａ

Ｏ／Ａ工艺二段 ３．３２９±０．０２９ａｂ ０．９６２±０．００２ａｂ ０．９６９±０．００８ａｂ ４．７２０±０．２９５ｄ ２９．００±１．０００ａ

注：同列数据后不同字母表示差异显著（Ｐ
&

０．０５）。Ｈ′．ＳｈａｎｎｏｎＷｉｅｎｅｒ指数；Ｄ．Ｓｉｍｐｓｏｎ优势度指数；Ｊ．Ｐｉｅｌｏｕｓ均匀度指数；Ｕ．

ＭｃＩｎｔｏｓｈ指数；Ｒ．丰富度指数

Ｎｏｔｅ：ＤｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｔｔｅｒｓｉｎｄｉｃａｔｉｎｇｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔｂｅｔｗｅｅｎｓａｍｐｌｉｎｇｓｉｔｅｓｕｓｉｎｇＤｕｎｃａｎ’ｓｍｕｌｔｉｐｌｅｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ（Ｐ＜０．０５）．Ｈ′．Ｓｈａｎｎｏｎ

Ｗｉｅｎｅｒｉｎｄｅｘ；Ｄ．Ｓｉｍｐｓｏｎｉｎｄｅｘ；Ｊ．Ｐｉｅｌｏｕｓｉｎｄｅｘ；Ｕ．ＭｃＩｎｔｏｓｈｉｎｄｅｘ；Ｒ．Ｒｉｃｈｎｅｓｓｉｎｄｅｘ

２．５　 微生物群落利用碳源的主成分分析
２．５．１　主成分分析下的特征值及贡献率

对所有工艺下两段生物滤池中的滤料微生

物各碳源ＯＤ５９０ｎｍ应用ＳＰＳＳ２２．０进行主成分分析
（９６ｈ），得到特征值大于１的主成分５个，其方差
贡献率及累计贡献率见表４。由表可知，通过主
成分分析，前２个主成分的累计贡献率达到５８．
８０％，一般采用前两个主成分进一步分析导致这
些差异的主要碳源［１８］，认为前两个主成分就可表

征原来３１个变量（３１种碳源的Ｂｉｏｌｏｇ数据）的特
征［１９］，故本研究取前两个主成分进一步分析导致

这些碳源的差异性。

表４　特征值大于１的主成分贡献率与累计贡献率（９６ｈ）
Ｔａｂ．４　Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｒａｔｅｓａｎｄｃｕｍｕｌａｔｉｖｅｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ
ｏｆｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓｗｈｉｃｈｇｒｅａｔｅｒｔｈａｎ１（９６ｈ）

主成分

Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

特征值

Ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅｓ

贡献率

Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ
ｒａｔｅｓ

累计贡献率

Ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ
ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｒａｔｅ

１ １０．２０ ３２．８９％ ３２．８９％
２ ８．０３ ２５．９１％ ５８．８０％
３ ６．２１ ２０．０４％ ７８．８４％
４ ３．９５ １２．７５％ ９１．５８％
５ ２．６１ ８．４２％ １００．００％

２．５．２　主成分分析下的相关系数矩阵
由于第１主成分占总变异的 ３２．８９％，第 ２

主成分占总变异的２５．９１％，以前两个主成分作
为变异的主要来源。从３１种碳源在两个主成分
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上的系数矩阵（图５）可见，有１６种碳源（相关系
数的绝对值

'

０．５０）均集中在第１主成分上，决
定了主成分 １的变异，其中碳水化合物占
４３．７５％：Ｄ纤维二糖（ｘ２４）、αＤ乳糖（ｘ２８）、ｉ赤
藓糖醇（ｘ９）、Ｄ木糖（ｘ５）、Ｎ乙酰Ｄ葡萄糖胺
（ｘ１７）、Ｄ，Ｌα磷酸甘油（ｘ２９）和 Ｄ葡萄糖胺酸
（ｘ２１）；氨基酸类占 ２５％：Ｌ苯基丙氨酸（ｘ１１）、
Ｌ精氨酸（ｘ３）、Ｌ丝氨酸（ｘ１５）和甘氨酰Ｌ谷氨
酸（ｘ２３）；羧酸类占１８．７５％：γ羟基丁酸（ｘ１８）、
α丁酮酸（ｘ２６）和丙酮酸甲酯（ｘ４）；多聚物占
６．２５％：吐温８０（ｘ１２）；酚酸类占６．２５％：２羟基
苯甲酸（ｘ１０）。可见影响主成分１的主要为碳水
化合物，其次是氨基酸类，而胺类对主成分１没
有影响。决定主成分２变异的主要碳源有１４种

（相关系数
'

０．５０），其中含有６种碳水化合物：
Ｄ纤维二糖（ｘ２４）、αＤ葡萄糖１磷酸（ｘ２５）、Ｄ
半乳糖酸γ内脂（ｘ２）、Ｄ甘露醇（ｘ１３）、Ｄ半乳
糖醛酸（ｘ６）和Ｄ葡萄糖胺酸（ｘ２１）；２种氨基酸：
Ｌ苯基丙氨酸（ｘ１１）和甘氨酰Ｌ谷氨酸（ｘ２３）；１
种羧酸：Ｄ苹果酸（ｘ３０）；２种多聚物：α环式糊精
（ｘ１６）和吐温 ４０（ｘ８）；１种酚酸：４羟基苯甲酸
（ｘ１４）；２种胺类：苯乙胺（ｘ２７）和腐胺（ｘ３１）。综
合第１、２主成分结果，被不同工艺下滤料微生物
群落特异利用的碳源有：Ｄ纤维二糖（ｘ２４）、Ｄ葡
萄糖胺酸（ｘ２１）和甘氨酰Ｌ谷氨酸（ｘ２３）与 ＰＣ１
和ＰＣ２均呈显著正相关；Ｌ苯基丙氨酸（ｘ１１）与
ＰＣ１呈显著负相关，而与ＰＣ２呈显著正相关。

图５　不同碳源与前两个主成分的相关系数矩阵（９６ｈ）
Ｆｉｇ．５　Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓｍａｔｒｉｘｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃａｒｂｏｎｓｏｕｒｃｅｓｗｉｔｈｔｈｅｆｉｒｓｔｔｗｏｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ（９６ｈ）

２．５．３　主成分分析下的散点图
主成分分析中各样本间距离的大小表示样

本间的相似程度，距离越近相似程度越高，对碳

源的利用能力就越近［２０２１］。如图６所示，图中的
滤料微生物分布较为分散，说明随着生物滤池的

工艺改变，其中的滤料微生物群落发生变化，对

碳源的利用能力呈现出差异性，从而产生不同的

碳代谢效果，出现不同的微生物群落特点。

３　讨论

研究循环水养殖系统中生物滤料微生物群

落对３１种不同碳源的利用能力差异可以深入了
解生物滤池中的微生物群落变化趋势。根据

Ｂｉｏｌｏｇ数据表明不同曝气工艺下的滤料微生物在
对碳源代谢水平上存在差异，Ｏ２工艺二段的滤料
微生物利用单一碳源能力最强，表明其微生物群

落对碳源代谢水平最高，这可能与 Ｏ２工艺下溶
解氧较为充足，微生物能够生长旺、繁殖速度快
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有关，这与于皓等［２２］在溶解氧对脱除碳氮硫工艺

中的微生物群落影响解析发现相对较高浓度的

溶解氧可以增加微生物的多样性相吻合。处于

Ｏ／Ａ工艺一段和 Ｏ／Ａ工艺二段的滤料微生物的
ＡＷＣＤ值在总体水平上相对较低，同时Ｏ／Ａ工艺
下的ＴＡＮ和ＮＯ２

Ｎ去除率远低于Ｏ２工艺和Ａ／
Ｏ工艺，说明此工艺下的环境因素抑制滤料微生
物的生长繁殖，导致滤料微生物的种类和数量较

少，滤料微生物对碳源的利用能力较差，微生物

的丰富程度相对其他工艺较低。不同工艺不同

生物滤池段的滤料微生物 ＡＷＣＤ值总体趋势相
同，是因本研究的取样点来自同一套系统的同一

处取样点，生物滤池的水环境没有发生剧烈调

整。随着工艺的改变各生物滤池段的滤料微生

物ＡＷＣＤ值有差异性，说明不同工艺条件下的微
生物群落具有不一样的群落结构和特点，从而产

生了不同的碳源代谢特征［２３２４］，这与本研究主成

分分析下的散点图分布较为分散相互吻合。

图６　不同工艺下滤料微生物功能多样性主成分分析（９６ｈ）
Ｆｉｇ．６　Ｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｍｐｏｎｅｎｔａｎａｌｙｓｉｓ（ＰＣＡ）ｆｏｒｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｒｏｃｅｓｓ（９６ｈ）

　　不同工艺下的滤料微生物对不同单一碳源
的利用不同，就六大类碳源而言，各工艺的滤料

微生物在对氨基酸总类的利用上呈现明显偏好，

其次是胺类、多聚物，说明养殖水体中的微生物

在生长繁殖过程中对氨基酸类需求最高，杨莺莺

等［２５］研究池塘水体微生物群落代谢功能时发现

微生物优先利用氨基酸类，其次为羧酸类、糖类、

聚合物类、胺类和其他碳源，王金花等［２６］在高浓

度氮对自然生物膜群落结构的研究中同样发现

微生物优先利用氨基酸类、羧酸、糖类，其次是多

聚物、酚酸和胺类。结合滤料微生物培养９６ｈ时
的ＯＤ值可以看出，在培养期间滤料微生物对氨
基酸类、胺类和多聚物类碳源利用水平均较高且

差别不大，但远高于羧酸类和酚酸类，表明了滤

料微生物偏好碳源。从滤料微生物培养９６ｈ至
结束，氨基酸类的微生物 ＯＤ值逐渐高于胺类和
多聚物，说明偏好此三大类碳源的微生物在数量

上差别不大，但利用氨基酸类碳源能力高的微生

物种类相对更加丰富。

本研究结果显示，３种工艺下不同生物滤池

段的滤料微生物对３１种碳源的利用存在差异性
和相似性。从不同工艺滤料微生物对３１种碳源
的利用率来看，Ｏ２工艺一段滤料微生物对碳源利
用率较高（＞４％）的数量最多为１２种，其次是Ｏ２

工艺一段有１１种，Ａ／Ｏ工艺二段下的滤料微生
物对碳源利用率较高的数量最少为 ８种。对于
３１种碳源，滤料微生物对其利用率均 ＜２％的有
羧酸类的γ羟基丁酸、碳水化合物的Ｄ，Ｌα磷酸
甘油和酚酸类的２羟基苯甲酸，其中的２羟基苯
甲酸属于不利用的碳源（ＡＷＣＤ＜０．１），李志裴
等［２７］在 Ｂｉｏｌｏｇ法研究高产池塘中的杂交鳢和大
口黑鲈养殖中同样发现水体中２羟基苯甲酸未
被利用；滤料微生物利用明显偏好的碳源（＞
４％）有氨基酸类的Ｌ天门冬酰胺和Ｌ精氨酸、碳
水化合物中的 Ｎ乙酰Ｄ葡萄糖胺、多聚物中的
吐温４０和吐温８０、酚酸类的４羟基苯甲酸和胺
类的苯乙胺，碳源利用率高表示滤料微生物对这

些碳源需求量较大。

本研究进行了不同工艺不同生物滤池段的６
个样本微生物碳源代谢的主成分分析（ＰＣＡ），某
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种碳源的主成分相关系数越大表明其在６个样
本对碳源的利用率上差异越大，相关系数越高的

碳源对样本之间的差异比较越重要［２８］。不同碳

源与前两个主成分的相关系数矩阵显示，３种工
艺下不同生物滤池段的滤料微生物代谢基质主

成分１相关系数０．５以上的碳源有１６种；主成分
２相关系数０．５以上的碳源有１４种，说明不同工
艺不同生物滤池段的滤料微生物代谢功能群落

结构的差异在两种主成分上体现均较明显。在

对本研究的６个样本主成分分析中，发现造成不
同工艺不同生物滤池段的滤料微生物在前两个

主成分上出现代谢差异性的碳源贡献程度为：甘

氨酰Ｌ谷氨酸＞Ｄ纤维二糖＞Ｌ苯基丙氨酸＞
腐胺＞Ｄ葡萄糖胺酸，其中 Ｄ纤维二糖、Ｄ葡萄
糖胺酸和甘氨酰Ｌ谷氨酸与 ＰＣ１和 ＰＣ２均呈显
著正相关；Ｌ苯基丙氨酸与 ＰＣ１呈显著负相关，
与ＰＣ２呈显著正相关。

在循环水养殖系统中，水处理核心是 ＭＢＢＲ
生物滤池的生物填料上附着的微生物，微生物硝

化效率的高低在循环水能否持续运行过程中起

着关键作用［２９］。从本研究的水质指标 ＴＡＮ和
ＮＯ２

－Ｎ去除率可以看出，Ｏ２工艺和Ａ／Ｏ工艺去
除效果明显较好。在对碳源利用程度上，Ｏ２工艺
二段和Ａ／Ｏ工艺一段的滤料微生物总体上利用
水平较高，反映出此两种工艺下微生物种类和数

量更为丰富，与氮磷的去除率相结合表明这两种

工艺在此循环水养殖系统中更为实用。本研究

旨在使滤料微生物膜上的微生物种类更加丰富，

使滤料上的微生物数量更多，通过改变生物滤池

的曝气情况从而影响微生物的生长、繁殖，以寻

找出合理的系统运行工艺。运用 ＢｉｏｌｏｇＥＣＯ技
术对循环水养殖系统中 ＭＢＢＲ生物滤池在不同
曝气工艺下滤料表面微生物群落特征进行分析，

对循环水养殖系统的进一步研究具有借鉴意义。
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