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高盐低pH对Candida生物强化处理蜜饯废水的影响
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摘 要： 蜜饯废水是典型的酸性高盐废水，在实际处理中常需要加水稀释以降低盐度、加碱

以调节pH，导致处理成本偏高。为此，利用序批式生物膜反应器（SBBR），以能在酸性高盐条件下生

长良好并可提升废水pH的酵母菌Candida作为生物强化剂处理蜜饯废水，探讨不同pH和盐度条件

下反应器的运行效能和微生物群落结构变化。结果表明，在3.5%盐度下，当初始pH=4.0时SBBR表

现最佳，蜜饯废水经处理后pH升至6.0以上，COD、TIN、TP去除率分别可达到83.2%、72.2%、98.7%。

在不同的初始 pH 条件下 SBBR 中形成独特的微生物群落结构，其中 R1（pH=4.0，盐度=5.0%）和 R4
（pH=4.0，盐度=3.5%）中的优势菌属均为 Pseudooceanicola 和 Candida，R2（pH=2.6，盐度=3.5%）中的

优势菌属为 Acidovorax 和 Zygoascus，R3（pH=3.3，盐度=3.5%）中的优势菌属为 Oceanobacillus、Vibrio
和 Candida。环境因子关联性分析结果表明，pH是影响微生物群落结构的关键因素，盐度的增加则

影响较小。物种相互作用网络揭示了细菌网络中Oceanobacillus和真菌网络中Rhodotorula的关键作

用，在酸性高盐环境下细菌网络中共生和互惠是主要关系，而真菌网络中捕食和竞争是主要关系。
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Abstract： Candied fruit wastewater represents a typical acidic and high salinity effluent. In 

practical treatment processes, it is commonly required to dilute the wastewater to decrease salinity and 
add alkali for pH adjustment, both of which contribute to relatively high treatment costs. In this study, a 
sequencing batch biofilm reactor (SBBR) was employed, and Candida, a yeast capable of thriving under 
high salinity and acid conditions while effectively increasing the pH of wastewater, was utilized as a 
bioaugmentation agent for the treatment of candied fruit wastewater. The performance of the reactor and 
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the change in microbial community structure under varying pH and salinity conditions were 
systematically investigated. At the salinity of 3.5%, SBBR system achieved optimal performance when the 
initial pH was set to 4.0. Following treatment, the pH of wastewater increased to above 6.0, while the 
removal efficiencies of COD, TIN, and TP reached 83.2%, 72.2%, and 98.7%, respectively. Under 
varying initial pH conditions, distinct microbial community structures were formed in the SBBR. 
Specifically, in R1 (pH 4.0 and salinity 5.0%) and R4 (pH 4.0 and salinity 3.5%), the dominant genera 
were both Pseudooceanicola and Candida. In R2 (pH 2.6 and salinity 3.5%), the dominant genera were 
Acidovorax and Zygoascus, while in R3 (pH 3.3 and salinity 3.5%), the dominant genera included 
Oceanobacillus, Vibrio, and Candida. The correlation analysis of environmental factors indicated that pH 
was the predominant factor affecting the structure of microbial communities, whereas the increase in 
salinity exerted a relatively minor influence. The species interaction network highlighted the pivotal roles 
of Oceanobacillus within the bacterial network and Rhodotorula within the fungal network. In the acidic 
and high salinity environment, symbiosis and reciprocity predominantly drove interactions in the bacterial 
network, whereas predation and competition were the primary relationships shaping the fungal network.

Key words： candied fruit wastewater;    acidity and high salinity;    Candida;    bioaugmentation; 
microbial community structure

蜜饯生产在腌渍漂洗过程中产生大量废水，具

有高盐度（3%~5%）、高 COD（6 000~20 000 mg/L）、

高 C/N 值、水质呈酸性（pH=2. 5~4. 0）的特点［1-2］。
若未经有效处理而排放，不仅污染水体、危害水生

生物，甚至可能破坏当地生态系统［3］。与物化处理

方法相比，生物处理方法具有成本低、处理水量大、

处理效果好、易于实施等优点，因此在实际工程中

生物法是蜜饯废水处理的首选方法［4-5］，但多数蜜饯

废水处理工艺需要将废水 pH 调节至中性，药剂成

本高，而且可能会引入其他污染物［6-7］。
在生物处理过程中，高盐度会增加水的密度，

从而影响活性污泥沉降性能，同时破坏微生物细胞

内外渗透压平衡，降低酶活性，甚至引起微生物脱

水和死亡［5］。如果通过加水稀释降低废水盐度，会

导致处理水量成倍增加，池容相应增大，处理成本

显著提高。此外，较低的 pH会降低微生物丰度，抑

制生化反应［8］。调节 pH需要消耗大量药剂，而多种

蜜饯废水（如金桔、李子、杨梅废水）在 pH升高后会

产生凝胶状物质而导致废水黏稠，为后续混凝处理

及曝气充氧带来困难［9］。蜜饯废水的酸性 pH 由酸

性有机物（如果酸和柠檬酸）、无机酸（如焦亚硫酸

钠）共同作用形成，酸性有机物的降解可以实现废

水 pH 的提升和 COD 浓度的降低。鉴于此，笔者提

出投加耐盐耐酸菌剂，以期在不加碱、不稀释情况

下实现高盐酸性废水的高效处理，目前关于此种方

法在酸性高盐废水处理中的应用鲜有报道。该研

究采用序批式生物膜反应器（SBBR），在盐度分别为

3. 5% 和 5. 0%，进水初始 pH 分别为 2. 6、3. 3 和 4. 0
的条件下接种 Candida 菌剂，挂膜完成后考察污染

物去除性能和微生物群落结构变化。

1 材料与方法材料与方法

1. 1　实验装置

采用 4个 SBBR在不同盐度和初始 pH下开展实

验，具体如下：R1（pH=4. 0，盐度=5. 0%）、R2（pH=
2. 6，盐度 =3. 5%）、R3（pH=3. 3，盐度 =3. 5%）、R4
（pH=4. 0，盐度=3. 5%）。SBBR反应器为圆柱形，直

径为 10 cm，高度为 30 cm，有效容积为 2 L；底部设

有曝气头，曝气头上部放置边长为 1. 5 cm的立方体

聚氨酯填料，填料体积约占反应器有效容积的

30%。SBBR 运行周期为 48 h，包括进水 0. 25 h、曝
气 47. 5 h、沉降 0. 25 h、排水。进水阶段从反应器顶

部缓慢加入 1. 5 L新鲜蜜饯废水，处理过程中DO浓

度保持在5 mg/L以上。

1. 2　废水来源和Candida接种液

蜜饯废水取自广东省揭阳市某李子加工厂的

污水储备池，其 COD、TN、NH4+-N、NO3--N、NO2--N、

TP 均值分别为（12 000±2 000）、（211±28）、（138±
21）、（71±18）、0、（20±5） mg/L，盐度为 3%~5%（以
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NaCl计的盐度为 30~50 g/L），pH 在 2. 6~4. 0之间波

动（以 3. 3居多）。不同批次废水水质变化较大，现

场调节池内的盐度一般控制在 3. 5%以下。因此该

研究在 3. 5%盐度下考察不同 pH的影响，同时研究

5. 0%盐度条件下反应器的运行效果。将原废水作

为R1进水，调节 pH至 4. 0，保持 5. 0%的盐度，记作

进水 1；将原废水稀释到 70% 左右使盐度降至

3. 5%，记作进水 2，然后调节 pH 分别为 2. 6、3. 3 和

4. 0左右，分别作为 R2、R3、R4的进水。调节 pH 所

用试剂为H2SO4和NaOH溶液。

该研究使用的酵母菌Candida筛自某蜜饯废水

处理厂的调节池，其在酸性高盐条件下具有较强的

存活能力和较高的生长速率。将Candida的发酵液

接种至 SBBR，室温条件下运行一周完成挂膜，肉眼

可见聚氨酯填料表面布满白色菌体。

1. 3　DNA提取和扩增子测序

在每个实验阶段结束后，取 40 mL 水样及若干

填料，振荡摇晃使填料上的污泥脱落，离心收集污

泥样品。总 DNA 采用 OMEGA 试剂盒 E. Z. N. A. ® 
Soil DNA Kit进行提取。细菌 16S rRNA 基因的 V3-
V4 区采用引物 338 F 和 806 R 进行扩增，真菌 ITS 1
区采用引物 ITS 1F和 ITS 2R进行扩增。

聚合酶链式反应（PCR）扩增参数如下：在 95 ℃
预变性 3 min，在 95 ℃变性 30 s，在 55 ℃退火 30 s，在
72 ℃延伸 30 s，重复 27个循环，最后在 72 ℃稳定延

伸 10 min，于 4 ℃下保存。样品委托上海美吉生物

医药科技有限公司在 Illumina PE300 平台进行

测序。

1. 4　水质分析方法

每隔 2 d 从 SBBR 的进出水取样 10 mL，经 0. 22 
µm 醋酸纤维滤膜过滤。COD、NH4+-N、NO2--N、

NO3--N、TP 均采用国家标准方法测定；总无机氮

（TIN）为 NH4+-N、NO2--N、NO3--N 之和；DO 采用溶

氧仪测定；pH采用 pH计测定；盐度采用便携式电导

率仪测定。

2 结果与讨论结果与讨论

2. 1　SBBR对蜜饯废水的处理效果

4个 SBBR反应器处理蜜饯废水过程中 pH的动

态变化见图 1。反应器R1~R4的ΔpH（出水 pH与进

水 pH 之差）分别为 1. 91±0. 24、0. 17±0. 19、0. 56±
0. 39、2. 20±0. 21；初始 pH 越高，出水 pH 提升越大；

当初始 pH=4. 0时，出水 pH稳定在 6. 0左右，并且盐

度提升对出水 pH的影响较小。这表明生物强化后

的反应器能够抵抗酸性环境的影响，在 3. 5%~5%
的盐度下实现了稳定的 pH 提升，这有利于减少药

剂投加量，降低运行成本。未加入硫酸时，pH的迅

速升高可能是因为酸性有机物被降解而自然提升，

然而加入硫酸使初始 pH<4. 0时，出水 pH提升不明

显，无法升至近中性，这可能是因为微生物降解无

法消耗硫酸，强酸环境也影响微生物的活性，致使

pH上升较慢。

4个 SBBR反应器对蜜饯废水中COD、TIN和TP
的去除效果见图 2。由图 2（a）可知，在 3. 5%的盐度

下，反应器R2、R3、R4运行6 d后对COD的去除率分

别升至 50. 1%、61. 1%、83. 2%，运行 10 d 后趋于稳

定，pH 变化对 COD 去除效果的影响较大。图 2（b）
显示，TIN 的去除率变化趋势与 COD 基本一致。图

2（c）显示，TP的去除率变化趋势与COD和TIN略有

不同，呈现先升高后降低的趋势，10 d后保持相对稳

定。综上所述，在 3. 5%的盐度下，反应器运行 10 d
后可以实现稳定运行，进水 pH越高，反应器的处理

效能越好。低 pH 抑制了反应器对 COD、TIN 和 TP
的去除能力，此时菌株酶活性和生物膜结构完整性

下降，这是导致污染物去除率降低的重要因素［10］。

当 pH=4. 0 时，对比 R1（pH=4. 0，盐度=5. 0%）和 R4
（pH=4. 0，盐度=3. 5%）可以发现，两个反应器达到

稳定状态所需时间几乎一致，但 R1 前期对 COD、

TIN、TP 的去除率较低，启动速度更慢，各项指标的

去除率均低于 R4。考虑到 R1 的有机负荷较高，实

际去除的有机物量要高于 R4，因此在 pH=4. 0 的情

况下，经生物强化后的反应器可以耐受 5. 0% 的盐

度并发挥良好的处理效能。
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图1　各反应器运行期间的pH变化

Fig.1　Variation of pH during operation of each reactor
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a. COD去除效果
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图2　SBBR对COD、TIN、TP的去除效果

Fig.2　Removal efficiencies of COD, TIN and TP by SBBR

综上，在初始 pH 为 2. 6~4. 0、盐度为 3. 5%~
5. 0% 的条件下，各反应器的启动时间均在 10 d 左

右，能够快速启动并提升 pH，污染物去除率随着 pH
的升高而升高，随着盐度的升高而降低。该研究结

果证实了在高盐低 pH 条件下采用 Candida 进行生

物强化，无需对废水进行稀释也可以实现碳、氮、磷

的高效去除，同时实现 pH的提升。在实际处理中，

废水的设计停留时间一般大于 2 d，因此可以达到更

高的污染物去除率；另外，先去除大量有机物后再

投加片碱，可以缓解废水发黏的情况，有利于减少

曝气量和污泥量，从而降低废水处理成本。

2. 2　pH对微生物丰富度和多样性的影响

为获取 SBBR 系统中的微生物群落信息，采用

Illumina MiSeq 测序平台对生物膜样品进行分析。

R1、R2、R3、R4和RS（原废水）样本的微生物有效序

列分别被分类为 128、356、156、187和 970个操作分

类单位（ASVs），如表 1所示。Ace和 Chao指数可以

指示微生物群落的丰富度，Shannon和 Simpson指数

可以指示微生物群落的多样性。

除原废水样本RS外，其余样本序列的覆盖率均

大于 0. 99，表明所获得的序列足以覆盖大多数微生

物菌属。RS 细菌群落的 Chao 指数为 1 125. 67，
R1~R4 分别降为 140. 00、383. 16、148. 54、185. 08；
RS真菌群落的Chao指数为 22. 20，R1~R4分别降为

18. 50、12. 00、21. 00、21. 00。结果表明，pH 最低时

细菌丰富度最高，真菌丰富度最低，随着 pH 升高，

细菌丰富度先降低后升高，真菌丰富度逐渐升高。

同时，不同 SBBR中细菌的Chao指数均高于真菌，说

明细菌的丰富度高于真菌。细菌群落的 Shannon指

数在 R1~R4中从初始的 4. 57分别降至 2. 59、3. 00、
2. 73、2. 99。真菌群落的 Shannon 指数在 R1~R4 中

从初始的 1. 37分别变为 1. 17、0. 18、1. 63、2. 01。这

表1　各反应器中微生物的Alpha多样性

Tab.1　Alpha diversity of microorganisms in each 
reactor

项目

细菌

真菌

样本

R1
R2
R3
R4
RS
R1
R2
R3
R4
RS

ASVs
110
347
135
166
948

18
9

21
21
22

Ace
129.69
386.98
157.43
192.48

1 144.30
19.79

0.00
21.00
21.42
23.08

Chao
140.00
383.16
148.54
185.08

1 125.67
18.50
12.00
21.00
21.00
22.20

Shannon
2.59
3.00
2.73
2.99
4.57
1.17
0.18
1.63
2.01
1.37

Simpson
0.15
0.11
0.14
0.11
0.05
0.39
0.93
0.27
0.18
0.30

Coverage
0.998 8
0.996 1
0.998 5
0.998 2
0.985 7
0.999 9
0.999 9
1.000 0
1.000 0
0.999 9
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说明，原废水中的大部分细菌和真菌不适应高盐强

酸环境，在处理过程中大部分被淘汰。

基于维恩图分析了盐度为 3. 5% 时不同 SBBR
中ASVs水平的微生物差异和相似性，结果如图 3所

示。不同 SBBR 中共有的细菌 ASVs（2 个）所属为

Oceanobacillus、Acidovorax，共有的真菌 ASVs（3 个）

所属为 Candida、Kazachstania。原废水中细菌和真

菌的特有 ASVs数目分别为 853和 14。在 R2、R3和

R4 反应器中，独特细菌 ASVs 数目分别为 288、73、
118；独特真菌 ASVs 数目分别为 2、5、9。这说明不

同SBBR中形成了独特的微生物群落结构。

2. 3　pH对微生物群落组成的影响

微生物群落在门水平上的分布与组成见图 4。
在门水平上，SBBR 中细菌主要包括 Proteobacteria、
Firmicutes、Bacteroidota，真菌主要包括Ascomycota和

Basidiomycota。Proteobacteria 最常出现在高浓度工

业废水处理系统中，Proteobacteria 的优势地位可以

使得系统对氨氮保持高效且稳定的去除效果［11］。
Bacteroidetes 被认为是海洋环境中最丰富的异养细

菌之一，在有机物的降解中起着关键作用［12］，而在

该研究中 Bacteroidota 不能适应 pH<4. 0 的酸性环

境，在 pH=4. 0时Bacteroidota的相对丰度达到最大，

系统对 COD的去除率提升可能是 Bacteroidetes丰度

升高引起的。Firmicutes在 pH=3. 3时相对丰度达到

最大，这可能与厚壁菌门的特性有关，厚壁菌门可

以产生内孢子以抵御极端环境的威胁，大量的有机

物可能会促进 Firmicutes 的生长，而 Firmicutes 中许

多细菌都具有分解污染物的能力［13］。在该研究中，

Ascomycota是丰度最大的真菌门，其是好氧真菌，分

布广泛，对不良环境适应性较强［14］；Ascomycota的相

对丰度随 pH的升高而降低，这表明Ascomycota更适

应酸性环境。

图 5为纲水平微生物群落结构。R2、R3、R4中

的 主 要 优 势 细 菌 分 别 为 Gammaproteobacteria、

Bacilli、Alphaproteobacteria。在 R2、R3、R4中，Bacilli
的相对丰度分别为 8. 79%、52. 76% 和 0. 52%，这表

明 Bacilli 在酸性环境下富集，同时适应的 pH 范围

较小，仅在 pH 为 3. 3 时占优势。在 R2、R3、R4 中，

作为各反应器中最丰富的变形菌门中的两个纲，

Gammaproteobacteria 和 Alphaproteobacteria 呈现不同

的变化趋势，随着 pH 的增加，Gammaproteobacteria
的相对丰度逐渐降低，而 Alphaproteobacteria 的相对

丰度则先降低后升高。Alphaproteobacteria是一种需

氧或兼性细菌，包含能够降解有机物的异养菌和化

能自养菌，通常在废水处理的生物膜中占据主导地

位，其与 Gammaproteobacteria 在高盐条件下共同参

与有机物氧化和氮转化过程［15］。但该研究发现，当

pH<4. 0 时，Alphaproteobacteria 失去优势地位，这可

能是污染物降解率下降的原因之一。所有样本中鉴

定出的真菌纲为Saccharomycetes、Microbotryomycetes、
Eurotiomycetes，随着 pH 的升高，Eurotiomycetes 的相

对丰度基本不变，Saccharomycetes 的相对丰度逐渐

a. 细菌物种Venn图 b. 真菌物种Venn图
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图3　不同反应器中细菌和真菌的共有与特有ASVs
Fig.3　Shared and unique ASVs of bacteria and fungi in 

different reactors
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降低，而Microbotryomycetes的相对丰度逐渐升高，群

落结构的多样性有助于微生物形成复杂的共生

关系。

进一步使用Circos图对属水平上的微生物群落

组成进行描述，结果见图 6。不同进水 pH 的 3 组

SBBR 中细菌群落结构均发生了明显变化，原废水

中大部分细菌被淘汰。R2中的优势属为Acidovorax，
占比达到 46. 90%，Acidovorax 可参与废水中复杂有

机物的降解，同时具有高效的脱氮除磷能力［16］，在中

性条件下使用材料固定化后，可以提高对污染物的

降解效率。R3中的优势属为Oceanobacillus，占比为

45. 98%，该菌在高盐条件下具有降解复杂有机物的

能力［17］。R4 中的优势属为Pseudooceanicola，占比达

到了29. 05%，Pseudooceanicola可以提高微生物对氮

和磷的去除率，加速抗生素和重金属的去除［18］。3
组反应器中的优势细菌各不相同，并且在其他反应

器中几乎检测不到，这说明不同 pH 构建了差异显

著的细菌生态结构，这种差异可能会影响对废水的

处理效果。

3组 SBBR的真菌群落结构也发生了明显变化，

原废水中的Kazachstania和Zygosaccharomyces在3组

反 应 器 中 几 乎 检 测 不 到 。 R2 中 的 优 势 属 为

Zygoascus，在 R2、R3、R4 中的占比分别为 96. 42%、

23. 46%和 3. 82%；R3和 R4的优势属均为 Candida，
在 R2、R3、R4 中的占比分别为 0. 12%、65. 40% 和

52. 74%。这说明当 pH 为 2. 6 时，Zygoascus 更能占

据主要生态位，而投加的 Candida则更适应 pH≥3. 3
的酸性废水环境。此外，真菌种类随着 pH 的升高

而升高，这说明酸性抑制了微生物多样性，当 pH提

升至 4. 0时，真菌多样性最高，同时污染物降解率达

到最高。Zygoascus 可以耐受较低 pH 和 6. 0% 以下

a. 细菌
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图6　不同反应器中属水平微生物群落的Circos图
Fig.6　Circos plot of microbial communities at genus level 

in different reactors
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的盐度，但常规污水处理一般在中性条件下，因此

在污水处理中的相关报道较少［19］。研究人员已证

明，Candida与活性污泥系统进行耦合可以实现碳、

氮、磷的同时高效去除［20］，接种至UASB反应器中可

以处理高浓度有机废水［21］，但在酸性高盐废水中的

应用则鲜有报道。在之前报道的酵母菌生物强化

处理高盐废水研究中，Meyerozyma 作为酵母菌添加

菌获得了较好的强化处理效果［3］，但在本研究只出

现在 R4中，占比为 15. 86%，这表明 Candida更能适

应酸性高盐环境，能在蜜饯废水处理中成为优势菌

株并发挥良好作用。

2. 4　盐度提高对微生物群落的影响

相较于 pH 改变造成的微生物群落结构差异，

盐度提升对微生物群落结构的影响较小。由表 1可

知，当进水 pH 维持在 4. 0，盐度从 R4 的 3. 5% 升至

R1 的 5. 0% 时，物种丰富度和多样性都有所下降。

R1与 R4共有细菌 ASVs为 46个，共有真菌 ASVs为
10个。

基于Heatmap图对属水平上细菌和真菌群落结

构进行描述，结果见图7。

a. 细菌群落Heatmap图
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b. 真菌群落Heatmap图
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图7　盐度对属水平上微生物群落结构的影响

Fig.7　Effect of salinity on microbial community structure 
at genus level

从图 7 可以看出，即使盐度从 3. 5% 升至 5%，

Pseudooceanicola （29. 1%~38. 8%） 、 Martelella
（16. 7%~12. 7%）、Zunongwangia（10. 7%~12. 5%）在

反应器中仍然是优势菌属，盐度升高没有影响主要

优势菌属的显著变化。Martelella是耐盐菌株，Wang
等［22］在 3% 盐度下将 Martelella sp.  AD-3 加入活性

污泥中进行生物强化，获得了优异的多环芳烃降解

性能。但在该实验中，Martelella在盐度提升后相对

丰度下降，这可能是营养竞争的缘故。盐度提升后，

R1 中 Pseudooceanicola、Shewanella、Oceanobacillus、
Celeribacter 的相对丰度提升，表明这些菌株有较强

的耐盐性。此外，在 R1 和 R4 中，用于生物强化的

Candida均占据优势地位，且提高盐度后Candida的

相对丰度显著增加，由 52. 7% 升至 93. 0%，这表明

Candida可耐受5. 0%盐度并保持较高处理效率。

2. 5　微生物群落与环境因子的相关性分析

如图 8 所示，为了探究环境因子对微生物群落

的影响，在微生物的属水平上评价进水 pH、盐度、

COD、TN 与细菌微生物群落的相关性，通过方差膨

胀因子（VIF）分析，筛选去除共线性较强（VIF>5）的

环境因子，最终只保留 pH 和盐度作为重要环境变

量，用于后续的典范对应性分析（CCA）。pH（r2=
0. 934 2，p=0. 009）及盐度（r2=0. 883 4，p=0. 05）与细

菌群落结构具有显著相关性。此外，pH（r2=0. 859 4，
p=0. 009）与真菌群落结构具有显著相关性，而盐度

（r2=0. 576 5，p=0. 141）与真菌群落结构相关性较小。

综上，在蜜饯废水处理中，pH与盐度共同决定了反

应器的微生物群落结构，但盐度对真菌群落结构影

响较小。

a. 细菌群落与环境因子的相关性
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b. 真菌群落与环境因子的相关性
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图8　微生物群落与环境因子的相关性分析

Fig.8　Correlation analysis of microbial community and 
environmental factors

在细菌群落中，R2的优势属 Acidovorax以及R3
的优势属 Oceanobacillus、Vibrio 与 pH 和盐度呈负相

关，R1与R4的优势属Pseudooceanicola与 pH和盐度

呈正相关。在真菌群落中，R2 的优势属 Zygoascus
与 pH和盐度呈负相关，而用于生物强化的 Candida
是R1、R3、R4的优势属，与 pH和盐度呈正相关。以

上结果表明，Candida具有良好的抗冲击能力，能够

在酸性高盐条件下良好生长，这对于提高生物系统

的处理效率和运行稳定性至关重要。

2. 6　相关性网络分析

利用物种相关性网络图，揭示酸性高盐条件下

主要微生物之间的共存情况及其相关性和变化规

律，结果如图 9所示。生物相互作用是物种共生模

式的主要驱动因素［23］，在生物强化过程中，145个细

菌属之间和 49 个细菌属之间分别呈现显著的正相

关和负相关；28个真菌属之间和 2个真菌属之间分

别呈现显著负相关和正相关。这些结果表明，在生

物强化过程中，大多数细菌属之间呈正相关，大多

数真菌属之间呈负相关。共生、互惠是正相关关

系，而捕食、竞争等是负相关关系［24］，通过微生物的

复杂相互作用，可以实现对污染物的去除。

枢纽节点的类型和数量可以部分反映微生物

群落结构在特定环境中的稳定性。在生物强化过

程中，Oceanobacillus（细菌）与 18 个节点相连接，其

中 4个节点存在负相关关系，14个节点存在正相关

关系，这表明该节点在细菌网络中最为重要，相互

关系最为强烈。Rhodotorula（真菌）与 5 个节点相

连，表明该节点在真菌网络中的相互关系最为强

烈。另外，用于生物强化的 Candida 的节点连接度

为 1，与 Kazachstania 呈现负相关关系。研究表明，

微生物可以通过协同作用或拮抗作用来适应环境，

并可能通过自身的代谢活动来去除污染物［25］。此

外，用于生物强化的Candida丰度最高，却不是网络

中的高相关节点，其他大部分高相关节点也没有出

现在微生物群落的优势菌属中，这与之前的研究一

致［26］。这表明Candida与本土菌群还没有产生较强

的合作竞争关系，因此填料的投加是有必要的，这

有利于Candida保持优势地位以发挥作用。

3 结论结论

①    投加Candida菌剂对 SBBR进行生物强化，

当处理盐度为 5. 0%、初始 pH为 4. 0的蜜饯废水时，

仅需 10 d即可实现高效、稳定处理，反应后 pH可以

提升至6. 0，2 d后COD去除率可达到73. 4%。

②    当盐度为 3. 5%时，改变初始 pH对反应器

处理效能产生显著影响。运行10 d后，R3（pH=3. 3）

a. 细菌群落相关性网络
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图9　属水平上微生物群落相关性网络分析

Fig.9　Network analysis of microbial community 
correlation at genus level
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和 R4（pH=4. 0）的各项污染物去除效果趋于稳定，

COD 去 除 率 分 别 为 64. 6%～68. 7%、76. 7%～

79. 6%，而 R2（pH=2. 6）的处理效果则略有波动，

COD去除率为 55. 1%～64. 6%，初始 pH较高有利于

提高污染物去除效率和出水pH。

③    基因测序结果表明，在酸性高盐条件下，

投加的Candida菌剂表现出较强的耐受性和优势地

位。在不同 pH条件下微生物群落结构会发生显著

变化。R1（pH=4. 0，盐度=5. 0%）和 R4（pH=4. 0，盐
度=3. 5%）优势属均为 Pseudooceanicola 和 Candida，
R2（pH=2. 6，盐度=3. 5%）的优势属为 Acidovorax 和

Zygoascus，R3（pH=3. 3，盐度 =3. 5%）的优势属为

Oceanobacillus、Vibrio和Candida。
④    相关性网络分析揭示了微生物相互作用

的复杂性，细菌主要呈现共生、互惠关系，真菌则主

要呈现捕食、竞争关系。在生物强化过程中的细菌

网络中，Oceanobacillus 表现为最重要的枢纽节点，

而在真菌网络中 Rhodotorula 则是最重要的枢纽

节点。
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