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摘 要： 采用厌氧/好氧交替运行的 SBR 反应器，通过将进水碳源由葡萄糖逐步转变为混合

氨基酸（谷氨酸、甘氨酸、脯氨酸和天冬氨酸），考察碳源转变对强化生物除磷（EBPR）系统运行效能

及微生物菌群结构的影响，以构建协同强化生物除磷模式。结果表明，碳源转变有利于系统除磷，

平均除磷率可达 90% 左右；但随着混合氨基酸比例的增加，氨氮去除率因氨基酸水解呈下降趋势。

系统运行中期发生了污泥膨胀，及时调整后除磷性能得到完全恢复，氨氮去除量虽然有所增加，但

去除率并未提高。16S rRNA高通量测序结果表明，当底物由葡萄糖转变为混合氨基酸后，发酵型聚

磷菌（FPAOs）Tetrasphaera 出现，且传统型聚磷菌（PAOs）Accumulibacter 丰度大幅提高，硝化菌属丰

度下降，这与系统的磷及氨氮去除性能表现一致，说明混合氨基酸碳源体系有利于协同强化生物除

磷模式的构建，Tetrasphaera 等发酵菌属可将氨基酸分解为利于 Accumulibacter 利用的小分子有机

物，从而实现协同除磷。
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Abstract： A sequencing batch reactor (SBR) operated under alternating anaerobic/aerobic 

conditions was employed to investigate the effects of carbon source switching from glucose to a mixture of 
amino acids (glutamic acid, glycine, proline, and aspartic acid) on the performance and microbial 
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community structure of an enhanced biological phosphorus removal (EBPR) system, and to establish a 
synergistic EBPR pattern. The results indicated that the change in carbon source was beneficial for 
phosphorus removal, with an average phosphorus removal efficiency of about 90%. However, as the 
proportion of mixed amino acids increased, the ammonia nitrogen removal efficiency showed a declining 
trend due to the increased hydrolysis of amino acids. During the operation mid‑phase, sludge bulking 
occurred. Nevertheless, phosphorus removal performance recovered after system adjustments. Although 
the amount of ammonia nitrogen removed was improved slightly, the removal efficiency did not increase. 
High‑throughput 16S rRNA sequencing revealed that when the substrate was switched from glucose to 
mixed amino acids, fermentative polyphosphate‑accumulating organisms (FPAOs) like Tetrasphaera 
appeared, and the abundance of traditional PAOs, such as Accumulibacter, significantly increased, while 
the abundance of nitrifying bacteria decreased. These findings were consistent with the observed 
phosphorus and ammonia nitrogen removal performances, suggesting that the mixed amino acids were 
conducive to the establishment of synergistic EBPR pattern. Fermentative genera such as Tetrasphaera 
could biodegrade amino acids into small organic molecules, which were more easily utilized by 
Accumulibacter, thereby achieving synergistic phosphorus removal.

Key words： EBPR; SBR; carbon source transformation; Tetrasphaera; synergistic 
mechanism

近年来，随着我国工农业的迅速发展，大量的

氮、磷元素被排放至水体，造成愈加严重的水体富

营养化。相较于氮元素，磷元素是引发水体富营养

化的更为关键因素，对其有效控制尤为重要。生物

除磷是目前污水处理中应用最广且最经济的除磷

方式，是治理水体富营养化的有效手段。聚磷菌

（PAOs）Accumulibacter 曾一度被认为是 EBPR 系统

的主要功能菌，其在厌氧时利用胞内聚磷酸盐

（poly-P）释磷，同时吸收水中VFAs于胞内合成聚羟

基链烷酸酯（PHA）以储存能量，在好氧/缺氧条件

下，通过分解 PHA 实现超量吸磷，该代谢机制已被

广泛认可［1］。但随着对 EBPR 系统研究的日益深

入，能够发酵利用多种大分子有机物的发酵型

PAOs （FPAOs） 逐渐进入人们的视野，其中最具代

表性的是 Tetrasphaera［2］。Kong 等曾检测到某些污

水厂中Tetrasphaera的丰度远高于Accumulibacter，且
它同样具备厌氧释磷、好氧吸磷的能力［3］。不同

的是 Tetrasphaera倾向于利用大分子有机物为碳源，

通过发酵代谢实现糖原等储能物质的合成，该过程

中会产生 VFAs。鉴于此特点，有学者提出了双

PAOs协同理论，即Tetrasphaera等发酵型PAOs分解

大分子有机物产生的VFAs被Accumulibacter或者其

他传统 PAOs 利用，两种功能菌协同作用从而实现

除磷。双 PAOs 协同除磷机制减少了对进水 VFAs
的依赖，更容易应对成分复杂的实际废水，同时除

磷效果也更加稳定［4］。事实上，在实际污水处理工

程中，Accumulibacter 和 Tetrasphaera 也并非独立存

在，通常是几种 PAOs 共存，在丹麦、韩国等国的污

水厂中都曾检测到协同作用的 Accumulibacter 和
Tetrasphaera［5-6］。

葡萄糖是自然界中普遍存在且极为重要的一

种单糖，可以被发酵型 PAOs 利用。以往对于葡萄

糖作为碳源的研究较多，Zengin 等［7］在以葡萄糖为

唯一碳源的研究中发现，葡萄糖发酵产生的乳酸可

被 PAOs 转化为 PHA 作为储能物质，但在长时间运

行后，可直接利用葡萄糖的GAOs会成为优势菌种，

致使系统除磷性能恶化；Kristiansen等［8］通过研究也

证实了 Tetrasphaera 对葡萄糖的发酵代谢能力。然

而在实际污水处理厂中VFAs以外的其他碳源被认

为可以促进EBPR的发生。氨基酸作为一种大分子

有机物，是污水中 COD 的重要组分，也可被 FPAOs
发酵利用。Marques 等［9］分别以葡萄糖、谷氨酸、天

冬氨酸和甘氨酸为碳源进行研究时发现，三种氨基

酸最终都被降解为乙酸盐，以此可以富集高丰度的

Tetrasphaera 菌。另外，Rey‑Martinez 等［10］以谷氨酸

为唯一碳源时发现，Tetrasphaera通过谷氨酸的发酵
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生长，表现出的除磷效能要高于以乙酸、丙酸为碳

源的。可见，Tetrasphaera 这类发酵型 PAOs 似乎更

适宜利用进水中氨基酸类大分子有机物为碳源。

但碳源转变对 Tetrasphaera 类发酵菌属丰度变化及

EBPR 系统运行效能的影响尚不清楚。因此，将碳

源由葡萄糖逐渐转变为以谷氨酸、天冬氨酸、甘氨

酸、脯氨酸组成的混合氨基酸对 PAOs进行培养，考

察碳源转变对EBPR系统运行效能及微生物菌群结

构的影响，探索构建协同强化生物除磷的模式。

1 材料与方法材料与方法

1. 1　实验装置及运行方式

实验采用内径为 20 cm、高为 40 cm、有效容积

为 6. 0 L 的 SBR 反应器（见图 1），顶端带有密封盖，

所有材质均为有机玻璃。反应器侧边出水口利用

电磁阀控制，内部采用水质参数测定仪实时监测

DO 与 pH，各阶段 pH均保持在 7±1。采用蠕动泵进

水，厌氧阶段通过间歇性曝氮气创造厌氧环境，同

时利用密封盖保持反应器密闭；好氧阶段采用转子

流量计控制曝气量在 0. 5 m3/h，保持 DO 在（3±1） 
mg/L。搅拌装置在整个厌氧阶段与好氧阶段均运

行，以保证充分反应。

实验共进行 180 d，分为 3 个阶段。第 Ⅰ 阶段

（0~30 d）， NH4+-N、PO43--P浓度分别为 15、10 mg/L，
以葡萄糖为碳源，SRT为 25 d；第Ⅱ阶段（30~60 d），

PO43--P浓度为 10 mg/L，不额外添加氮源，氨氮由氨

基酸水解提供，碳源为葡萄糖和混合氨基酸（两者

之比分别为 3∶1、1∶1、1∶3），SRT 为 25 d；第Ⅲ阶段

（60~180 d），PO43--P 浓度为 10 mg/L，不额外添加氮

源，氨氮由氨基酸水解提供，SRT为 20 d。反应器运

行周期为 8 h，其中包括厌氧（含进水 10 min）4 h、好
氧 3 h、沉淀排水 1 h；排水比为 1/2；利用循环水浴器

将温度控制在（20±1） ℃；通过排泥使运行周期内污

泥 MLSS、MLVSS 分别维持在 2 800～3 200、2 300～
2 700 mg/L。
1. 2　模拟废水及接种污泥性质

接种污泥取自兰州市七里河污水处理厂A2O工

艺的好氧池，整体呈絮状褐色，各项指标良好。

实验用水由碳源、磷源、氮源、微量元素及矿物

培养液按比例配制而成。其中混合氨基酸由四种

氨基酸换算为COD各 100 mg/L混合而成，各阶段的

进水COD均为 400 mg/L。磷源由KH2PO4与K2HPO4
按比例组成，PO43--P 浓度为 10 mg/L；矿物介质由

MgSO4·7H2O（1. 19 g/L）、CaCl2·2H2O（0. 55 g/L）、

ATU（0. 01 g/L）组成；微量元素配方参考文献［11］。

1. 3　分析项目与方法

在进水、厌氧末、好氧末、出水四个关键节点取

样检测各项参数。其中，COD、PO43--P、NH4+-N、

NO2--N、NO3--N、MLSS、MLVSS按照《水和废水监测

分析方法》进行测定；VFAs采用高效液相色谱法测

定；糖原（Gly）采用蒽酮比色法测定；PHA及其组成

PHB、PHV 利用 GC-MS（Agilent 7890B-7000C）采用

Oehmen 等的改进方法测定［12］；温度、DO、pH 通过

Multi-3420 分析仪在线监测；微生物群落结构分析

采用 16S rRNA技术，由苏州金唯智生物科技有限公

司完成。

2 结果与讨论结果与讨论

2. 1　不同碳源条件下系统运行性能变化

EBPR 系统采用不同底物时的除磷性能如图 2
所示。第Ⅰ阶段以葡萄糖为唯一碳源运行稳定时，

除磷效能较为一般，厌氧末释磷量为 13 mg/L左右，

PO43--P 去除率最高仅有 50%。这一现象与其他学

者以葡萄糖为唯一碳源的研究结果一致［13］ 。第Ⅱ
阶段系统碳源逐渐由葡萄糖过渡到混合氨基酸过

程中，除磷率与厌氧释磷量相较于第Ⅰ阶段得到同

步提升。以混合氨基酸为碳源的第Ⅲ阶段，系统除

磷性能明显提升，厌氧释磷量提升至 27 mg/L左右，

除磷率稳定在 90%。但在第 80天后，由于设备原因

导致曝气量不足，反应器内发生污泥膨胀，丝状菌

1.进水桶 2.蠕动泵 3.曝气泵 4.转子流量计 5.搅拌器 6.氮气瓶 7.循
环水浴器 8.Multi-3420多参数水质分析仪 9.pH探头 10.DO探头

1

2
3

4
5

678
910

进水 厌氧阶段 好氧阶段 闲置/出水

图1　SBR装置示意

Fig.1　Schematic diagram of SBR
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过量增殖，导致系统除磷效能急剧恶化，第 91天厌

氧末释磷量降至 12 mg/L，除磷率骤降至 4%，除磷效

能几乎丧失。但在及时提高曝气量之后，污泥性能

逐渐好转，除磷效能得到恢复，至第 125天除磷率提

高到90%左右。

由整个运行过程中除磷性能的变化可知，碳源

由葡萄糖转变为混合氨基酸有利于除磷，说明氨基

酸更适宜作为FPAOs类发酵菌属的碳源， FPAOs类
发酵菌属更偏好利用氨基酸进行发酵代谢，同时产

生VFAs供其他菌属生长所需。以混合氨基酸为碳

源更易实现协同生物除磷，16S rRNA 检测发现，以

氨基酸为唯一碳源时，Tetrasphaera 等发酵菌属与

Accumulibacter丰度同步提升也证明了这一点。

EBPR 系统以不同底物运行的 180 d 内对氨氮

的去除效能如图 3 所示。第Ⅰ阶段进水 NH4+-N 浓

度为 15 mg/L，氨氮去除率高达 97%，近乎被完全去

除。第Ⅱ阶段系统内 NH4+-N 浓度因氨基酸的水解

而激增，且随着反应周期进行，多次发现厌氧末

NH4+-N浓度高于出水，氨氮去除效能恶化，第 40天

后系统氨氮去除效能完全丧失。第Ⅲ阶段随着碳

源完全转变为混合氨基酸，氨氮去除率有所提高，

但此时处于污泥膨胀阶段性能不够稳定，直到运行

至第 140 天后，去除效能才略微提升，但也仅是稳定

在 10%左右，仍未完全恢复。分析氨氮去除性能降

低的原因，一是氨基酸在系统内水解产生大量

NH4+-N，高 NH4+-N 引起系统游离氨浓度在短时间

内迅速提高，而高浓度游离氨会抑制硝化菌活

性［14-15］，导致氨氮去除效能骤降，且随后又因曝气不

足而发生了污泥膨胀，导致硝化菌活性下降或随出

水流失［16］，氨氮去除性能迟迟不能提高至最佳状

态；二是低 SRT 抑制了 AOB 和 NOB 的活性，进而限

制硝化菌属增殖［17］。分子生物学检测结果显示，硝

化功能菌属Nitrospira丰度因底物转变而下降，这一

现象与系统氨氮去除效能的变化趋势一致。
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图3　碳源转变过程中系统对NH4
+-N去除性能的变化

Fig.3　Removal performance of NH4
+-N during carbon 

source transformation process

在整个运行过程中EBPR系统对碳源的利用情

况如图 4所示。第Ⅰ阶段以葡萄糖为唯一碳源时，

碳源利用率稳定维持在 80% 以上，污泥大量繁殖，

MLSS稳定在 2 700～3 200 mg/L的最佳水平，SVI值
稳定维持在 60 mL/g 左右。第Ⅱ阶段与第Ⅲ阶段

初，系统碳源利用率呈上升趋势，但第 80天因曝气

管老化，导致曝气不足，而低溶解氧容易诱发污泥

膨胀；除此之外，含有易生物降解和溶解性有机成

分的污水，尤其是含有低分子质量的烃类、糖类及

有机酸类，有利于丝状菌生长，进而引发了污泥膨

胀。由于污泥膨胀的发生，MLSS、MLVSS 急剧降

低，碳源利用率骤降至 60%，待调整曝气运行之后，

污泥性能与碳源利用率在第130天时得到恢复。
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图 4　碳源转变过程中系统对COD去除性能的变化

Fig.4　Removal performance of COD during carbon 
source transformation process
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图 2　碳源转变过程中系统除磷性能的变化

Fig.2　Removal of phosphours during carbon source 
transformation process

··4



张贤庆，等：基于碳源转变的协同生物除磷模式构建及运行效能 第 40 卷 第 19 期www. cnww1985. com

综上所述，虽然氨基酸在碳源利用上相较于葡

萄糖优势不明显，但以氨基酸为碳源时系统表现出

更高的除磷效率，这也进一步证明氨基酸相较于葡

萄糖更适宜作为微生物发酵代谢的底物。

2. 2　混合氨基酸碳源时典型周期内物质变化规律

在第Ⅲ阶段稳定运行时，EBPR 系统典型周期

内各物质浓度的变化如图5所示。
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Fig.5　Variation of conventional pollutants, Gly, PHB and 
PHV concentrations in typical cycle

在厌氧阶段初始 1 h 内 COD 被大量吸收，且之

后的 7 h 再无明显变化，说明氨基酸在厌氧阶段开

始就已被充分发酵利用。厌氧阶段 2～3 h 内释磷

速率最快，释磷量达到峰值 30. 6 mg/L。值得注意的

是，3～4 h 内观察到系统有厌氧吸磷现象（约 5. 6 
mg/L）。关于此现象有两种推测，其一是此现象虽

发生在厌氧阶段，但水中仍存在少许的溶解氧，

所以提前发生了好氧吸磷［1］。其二是不同分支的

Tetrasphaera的代谢特性不同，当底物为特定碳源时

部分分支会表现出厌氧吸磷代谢特性［18］。Marques
等提出 Tetrasphaera 以葡萄糖、天冬氨酸、谷氨酸和

甘氨酸分别作为唯一碳源时，FPAOs发酵代谢过程

中产生的 ATP 可满足 Gly 合成和自身的需要，富余

的能量可以推动对PO43--P的吸收［9］。基于此观点，

“厌氧吸磷”现象有了第二种解释，即FPAOs在发酵

代谢过程中产生足以供自身代谢的能量之后，不再

利用释磷获取能量，而提前开始吸磷。

在厌氧阶段开始 1 h 内 NH4+-N 浓度下降了

11. 2 mg/L， 这可能是因为氨基酸在进水桶内就水

解释放了大量氨氮，进入反应器内又发生了类似于

“转氨基”的作用，重新吸收了部分氨氮，导致氨氮

浓度下降，同时 EPS 等具有吸附能力的物质对

NH4+-N 的吸附作用也不能忽视。之后即使进入好

氧阶段去除效率也较低，在好氧阶段末与沉淀阶段

共去除了 5 mg/L，而整个运行周期内 NO2--N 与

NO3--N浓度始终无明显变化，说明此阶段氨氮去除

效能仍处于较低水平。

关于Tetrasphaera菌的厌氧代谢模式，目前有三

种被广泛认可［9］，即：厌氧合成糖原代谢、厌氧合成

游离氨基酸代谢与厌氧吸磷代谢。其中，厌氧合成

糖原代谢是发酵型 PAOs 将氨基酸转化为 Gly 储存

在胞内，同时产生ATP满足代谢所需。由图 5（b）可

知，发酵型 PAOs 通过厌氧合成糖原代谢，使 Gly 在

厌氧阶段 2~3 h 内大量生成，3~4 h 内部分 Gly 被快

速消耗，分析原因可能是发酵型 PAOs 消耗储能物

质 Gly 进行吸磷，也可能是传统型 PAOs 通过降解

Gly来获取能量。Gly的变化趋势说明，FPAOs已经

利用发酵代谢产生了足够能量，这意味着出现“厌

氧吸磷”的现象就是因为 FPAOs不再需要额外利用

释磷获取能量。

与此同时，可观察到胞内聚合物PHV也呈上升

趋势。发酵型PAOs如Tetrasphaera厌氧时无法合成

PHA（PHA 的产生和再生主要形式为 PHB、PHV）。

因此，本研究中以PHV为主的胞内物质含量的上升

表明系统内存在 Accumulibacter 等传统 PAOs，证明

了双 PAOs 协同 EBPR 系统的成功构建。随后在好

氧阶段开始的前 2 h，PO43--P 被大量吸收，仅剩 1. 6 
mg/L，且 PHB和 PHV 的大量消耗以及 Gly的恢复可

以说明此时Accumulibacter的除磷效能良好。

混合氨基酸为唯一碳源时，典型周期内液相

VFAs和各氨基酸浓度变化如图 6所示。前 4 h为厌

氧阶段，VFAs浓度持续上升，于第 4小时达到峰值；

各氨基酸浓度则呈下降趋势，其中谷氨酸与天冬氨

··5
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酸尤为明显。后 4 h 为好氧与沉淀出水阶段，此时

间段仅 VFAs 被完全消耗，其余碳源浓度无明显变

化。说明在厌氧阶段各氨基酸已被微生物发酵利

用或转化为 VFAs，而厌氧阶段 VFAs的产生速率要

高于微生物利用速率。 以往的研究就证明分别以

谷氨酸与天冬氨酸为碳源时，发酵型 PAOs 可充分

将其转化为胞内游离氨基酸以储存能量，所以这两

种氨基酸在厌氧初始就被吸收完全，这与本研究现

象一致。关于以脯氨酸为碳源的研究甚少，就本实

验结果而言，脯氨酸在厌氧阶段没有被充分利用，

利用率不及谷氨酸和天冬氨酸。而甘氨酸作为四

种氨基酸中利用率最差的，与以往研究结果一致，

但甘氨酸被认为在促进厌氧释磷方面具有重要作

用。因此，发酵型 PAOs 对谷氨酸和天冬氨酸具有

偏好性。

2. 3　微生物菌群结构分析

通过 16S rRNA测序，分析了碳源转变前后污泥

中微生物群落结构的变化。两样品的Coverage指数

均在 99% 以上，符合分析要求。在第Ⅰ阶段（以葡

萄糖为碳源），系统主要由 Bacteroidota （42. 7%）、

Proteobacteria （31. 5%） 和 Patescibacteria （21. 1%）

菌门构成。在第Ⅲ阶段底物转为混合氨基酸后，

Bacteroidota （32. 2%）和 Proteobacteria（36. 8%）仍为

优势菌门，Patescibacteria 丰度则降至 6%，与此同

时，Desulfobacterota 丰度上升至 19. 3%。本研究中，

所检测到的与除磷相关的菌门主要为 Bacteroidota
和 Proteobacteria，其在各阶段的占比均超过 30%。

除磷功能菌属 Accumulibacter 所属的 Proteobacteria
在第Ⅲ阶段的丰度高于第Ⅰ阶段，Tetrasphaera所属

的 Actinobacteriota 门在第一阶段丰度为 2. 8%。此

外，与脱氮相关的 Nitrospirota 在第Ⅲ阶段的丰度低

于第一阶段，这些都与系统在不同阶段所表现出的

磷及氨氮去除性能相符。

图 7反映了 EBPR 系统第Ⅰ与第Ⅲ阶段属水平

上微生物菌群结构的变化。

由图7（a）可知，在第Ⅰ阶段PAOs丰度为1. 5%，

其中Accumulibacter占比为 0. 14%，Flavobacterium占

比最高，为 1. 36%，Pseudomonas 未被检出。当底物

转变为混合氨基酸后，传统型 PAOs与发酵型 PAOs
丰度同步提升，传统型 PAOs 如 Accumulibacter 的丰

度由0. 14%升至6. 22%，增长了44倍，Pseudomonas的
丰度提升至 0. 4%；发酵型PAOs如Tetrasphaera丰度
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图6　典型周期液相中VFAs和各氨基酸浓度的变化

Fig.6　Concentration changes of VFAs and various amino 
acids in typical cycle
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Fig.7　Distribution of microbial community structure at 
the genus level after carbon source transformation
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由原来的 0提升至 0. 17%。但隶属于Bacteroidota的

Flavobacterium作为一种除磷菌［19］，其丰度却由最初

的1. 36%显著下降至0. 45%，说明Flavobacterium更适

宜在以葡萄糖为底物的系统中生存。尽管如此，第Ⅰ
阶段系统的除磷性能并不高，说明相对Accumulibacter
和 Tetrasphaera 等除磷功能菌属，当以葡萄糖为碳

源时，Flavobacterium 的除磷效能更低，这可能与微

生物自身活性有关，也可能与底物类型相关。值得

注意的是，隶属于 Bacteroidota 的 Desulfobacterium_
catecholicum_group 丰 度 大 幅 提 升 ，有 研 究 指 出

Desulfobacterium具有化能异养或发酵生长等代谢潜

能［20］，混合氨基酸相较于葡萄糖更容易被该菌代谢利

用，因此在底物转变为混合氨基酸后其丰度大幅提高

至16. 14%，同样具有发酵能力的菌属Sediminibacterium
丰度由未检出增长至 0. 2%；而 Saccharimonadales 丰
度由 8. 19% 下降至 2. 45%，说明 Saccharimonadales
在碳源转变过程中适应性较差。

此外，由图 7还可知，硝化功能菌属Nitrospira在

第Ⅲ阶段的丰度要低于第Ⅰ阶段（由 0. 08% 降至

0. 02%），这与氨氮去除性能的变化趋势一致。可

见，第Ⅲ阶段富集了发酵型 PAOs（如 Tetrasphaera）
和传统型 PAOs（如 Accumulibacter）以及其他具有发

酵能力的菌群，且 Tetrasphaera 与 Accumulibacter 的
丰度同步增长，证明系统成功建立了协同除磷

模式。

3 结论结论

①    当底物从葡萄糖转变为混合氨基酸后，系

统的协同除磷效能显著提升，除磷率提升至 90%左

右，表明 Tetrasphaera等发酵菌属更适宜利用混合氨

基酸为碳源，与 Accumulibacter 协同除磷。此外，

Tetrasphaera 等发酵菌属对天冬氨酸与谷氨酸有更

强的底物偏好性。

②    系统的氨氮去除效能随着底物逐渐转变

为混合氨基酸而呈下降趋势，原因为氨基酸水解引

起游离氨过高，抑制了硝化菌群，同时污泥膨胀又

导致污泥流失，硝化功能菌属 Nitrospira 的丰度由

0. 08% 降至 0. 02%，系统对氨氮的去除效能较低且

最终也未得到提高。

③    当以混合氨基酸为碳源时， Tetrasphaera等

具有发酵能力的菌属总丰度增长至 18. 99%，相较

以葡萄糖为唯一碳源，增长了2. 3倍； Accumulibacter

增长至 6. 22%，增长了 44 倍，Tetrasphaera 等发酵菌

属和Accumulibacter丰度的同步增长，表明协同生物

除磷模式得到成功构建。
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