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摘要： 为实现城市污水脱氮处理低碳高效的目标，本研究构建了短程反硝化-厌氧氨氧化（PD-
Anammox）耦合工艺，系统评估了该工艺在同时处理初始进水与二沉池出水时的脱氮性能及

N2O 排放特征，并采用逆转录实时荧光定量 PCR 技术解析了 N2O 生成与还原途径中关键功能基

因的活性。研究结果表明，当初始进水与二沉池出水混合体积比为 1∶5 和 2∶5 时，耦合系统出

水总氮浓度均稳定低于 8 mg/L，平均去除率超过 69%，其中 Anammox 途径对脱氮的贡献率高达

69.52%~75.12%。微生物群落分析显示，随着城市污水比例的升高，复杂碳源输入增加，导致关键

短程反硝化菌陶厄氏菌 Thauera 丰度显著下降，而另一种潜在短程反硝化菌 Denitratisoma 成为优

势菌群，从而维持了系统的稳定脱氮性能。值得注意的是，当初始进水比例较高时，耦合系统的

N2O 排放因子显著降低，主要归因于溶解态 N2O 浓度的明显下降。功能基因表达分析进一步揭

示，随着城市污水比例的升高，NO 还原酶基因 qnorB 表达上调 2.47 倍，N2O 还原酶基因 nosZⅡ表

达上调 9.00 倍。研究表明，由非典型反硝化菌携带的 nosZⅡ酶具有较高底物亲和性，可有效降低

溶解态 N2O 浓度，实现 N2O 排放的源头控制。本研究为城市污水生物处理领域同步实现高效脱

氮与 N2O 减排提供了新的技术策略。
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Abstract：To  meet  the  increasing  demand  for  low-carbon  and  high-efficiency  nitrogen  removal  in
municipal  wastewater  treatment  plants  (WWTPs),  this  study  developed  a  coupled  system  integrating
partial  denitrification  and  anaerobic  ammonium  oxidation  (PD-Anammox).  The  system′s  nitrogen
removal  performance  was  systematically  investigated  for  the  simultaneous  treatment  of  municipal
wastewater  and  secondary  effluent.  In  addition,  the  characteristics  of  nitrous  oxide  (N2O)  emissions 
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were  evaluated,  and  reverse  transcription  quantitative  real-time  PCR  (RT-qPCR)  was  employed  to
assess  the  activity  of  key  functional  genes  involved  in  N2O production  and  reduction  pathways.  The
coupled  system  was  operated  under  two  different  volumetric  ratios  of  municipal  wastewater  to
secondary  effluent  (1∶5  and  2∶5).  Results  demonstrated  that,  under  both  operating  conditions,  the
total nitrogen concentration in the effluent consistently remained below 8 mg/L, meeting the stringent
discharge standards of WWTPs. The system achieved an average nitrogen removal efficiency exceeding
69%.  Notably,  the  contribution  of  the  Anammox  pathway  to  overall  nitrogen  removal  ranged  from
69.52% to 75.12%, indicating a reduced dependency on external organic carbon and oxygen. Microbial
community  analysis  using  high-throughput  sequencing  revealed  that  increasing  the  proportion  of
municipal wastewater introduced more complex carbon sources, which significantly reduced the relative
abundance  of  the  genus  Thauera,  a  key  microorganism  associated  with  partial  denitrification.  In
contrast,  the  genus Denitratisoma,  a  potential  functional  bacterium  capable  of  metabolizing  diverse
carbon compounds, maintained or even enhanced its relative abundance. This suggests its crucial role in
supplying  stable  nitrite  to  Anammox  bacteria  and  thereby  contributing  to  the  overall  resilience  and
stability of the system. A particularly noteworthy finding was the substantial reduction in N2O emission
factors  at  higher  proportions  of  municipal  wastewater.  This  reduction  was  primarily  attributed  to
decreased  dissolved  N2O  concentrations  rather  than  increased  gas  stripping.  To  further  elucidate  the
underlying  mechanisms,  RT-qPCR  was  conducted  to  quantify  the  expression  of  key  genes  related  to
N2O  production  and  reduction.  The  results  indicated  that  a  higher  municipal  wastewater  ratio
significantly  upregulated  both  the  quinol-oxidizing  NO  reductase  gene qnorB  (by  2.47-fold)  and  the
clade  Ⅱ N 2O  reductase  gene  nosZⅡ (by  approximately  9 -fold).  Unlike  the  conventional  nosZⅠ,
nosZⅡ is commonly found in atypical denitrifying bacteria and exhibits a higher substrate affinity for
N2O,  enabling  efficient  reduction  of  dissolved  N2O even  at  low concentrations.  This  gene  expression
pattern explains the observed suppression of N2O accumulation, as enhanced nosZⅡ activity reinforces
the final  step of  denitrification,  converting N2O to N2.  Overall,  this  study validates  the PD-Anammox
coupled  system  as  an  effective  and  sustainable  approach  for  the  concurrent  treatment  of  municipal
wastewater  and  secondary  effluent,  offering  high  nitrogen  removal  efficiency  with  minimized
greenhouse  gas  emissions.  By  leveraging  the  functional  flexibility  of  Denitratisoma  and  the  high-
affinity N2O reduction capacity of nosZⅡ-harboring bacteria, the system achieves a synergistic balance
between  nitrogen  removal  and  climate  impact  mitigation.  These  findings  provide  a  novel  technical
pathway  for  the  field  of  biological  wastewater  treatment  to  concurrently  achieve  high-efficiency
nitrogen removal and N2O mitigation.
Keywords：Anammox；Partial  Denitrification；Nitrous  oxide；Microbial  community；Functional
gene expression

 

0    引　　言

由含氮污染物引起的水体富营养化已成为全

球性的重大环境挑战[1]。传统生物脱氮工艺（如硝

化-反硝化）虽然应用广泛，但其能耗高、污泥产量

高及对外部碳源的依赖等弊端，难以满足当前可

持续发展的需求，推动研究者不断探索更经济、可

持续的新型脱氮技术[2]。厌氧氨氧化（Anammox）
技术因其能耗低、污泥产率低和无需外加有机碳

NO−2
NH+4

NO−3 NO−2

源的优点，被视为极具潜力的污水处理技术[3]。然

而，Anammox工艺高度依赖亚硝态氮（ -N）与

氨氮（ -N）等基质。近期研究发现，在城市主

流污水处理系统中，短程反硝化过程能够为

Anammox菌提供相应氮基质，从而实现短程反硝

化与Anammox过程的耦合（Partial Denitrification &
Anammox, PDA）[4]。该耦合工艺利用污水中自身

存在的或有限的外加有机物作为电子供体，将进

水中的 -N部分还原为 -N，为后续Anammox
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反应提供必需基质，从而实现主流污水高效经济

的深度脱氮[5]。

在 PDA耦合系统中，碳源可利用性及其动态

调控是影响短程反硝化效率以及整个系统脱氮性

能与稳定性的关键因素[6]。值得注意的是，当耦合

系统中反硝化过程反应不完全时，可能伴随着温

室气体氧化亚氮（N2O）的排放 [7]。N2O作为增温

效应显著的温室气体，其排放量已成为评估脱氮

工艺环境友好性与可持续性的新型核心指标，亟

须深入研究并加以有效控制。

目前，PDA系统处理实际污水过程中关键运

行参数（如进水基质构成）对脱氮性能及 N2O排放

特征的综合影响研究仍显不足，以及其 N2O排放

内在机制尚未明确[8-12]。为此，本研究构建并运行

了一套 PDA耦合反应器，通过调控实际污水厂初

始进水和二沉池出水的混合比例，并优化外加易

降解碳源的投加策略，旨在系统揭示进水基质变

化对耦合工艺脱氮性能、N2O排放特征以及相关

微生物群落结构的综合影响。同时，本研究将采

用实时荧光定量 PCR（qPCR）技术，全面解析反应

器运行过程中 N2O产生和还原去除的关键功能基

因表达活性，深入探究 N2O排放的内在机制。本

研究结果将为 PDA工艺在实际污水处理中的优

化运行提供重要的数据支撑，并为实现污水处理

厂的低碳运行策略提供新思路。 

1    材料与方法
 

1.1    反应器装置与运行参数

采用带有三相分离器的厌氧反应器作为运行

装置，其尺寸为内径 18 cm、高 160 cm，有效容积

为 12.5 L，反应器材质为有机玻璃（图 1）。反应器

设有保温水浴装置，调控温度保持在 30 ℃，控制

进水水力停留时间（HRT）保持稳定在 6 h，反应器

内回流比设置为 3∶1。
 
 

图 1   反应器及系统实物图

Fig. 1    Physical diagram of the reactor and system
 

本研究接种污泥来自实验室稳定运行的

PDA反应器（接种量为 1 L）和实际污水处理厂的

缺氧池活性污泥（接种量为 3 L）。反应器进水采

用南京某污水处理厂的初始进水和二沉池出水，

水质成分见表 1。
本研究分析了 2种初始进水和二沉池出水混

合比例对 PDA反应器运行的影响，体积比分别为

1∶5（第一阶段，1~20 d）和 2∶5（第二阶段，21~
40 d）。鉴于初始进水和二沉池出水 COD浓度较

低，本研究利用乙酸钠作为外加碳源。同时，为

保证功能菌群高效富集，额外补充 5 mg/L氨氮与

5 mg/L硝态氮，使最终反应器进水氮素总浓度维

持在 15~20 mg/L。本研究不同混合比配水水质指

标见表 2。
 
 

表 1    实际污水水质指标

Table 1    Actual indicators of the sewage water quality
 

项目 COD/（mg·L−1） NH+4 -N/（mg·L
−1） NO−3 -N/（mg·L

−1） NO−2 -N/（mg·L
−1）

初始进水
范围 55.8~70.3 11.10~15.80 1.2~3.4 0~0.30

均值 63.2 13.50 2.5 0.10

二沉池出水
范围 1.6~3.2 0~0.26 7.1~7.3 0~0.02

均值 2.4 0.10 7.2 0.01
 
 

表 2    不同混合比配水水质指标

Table 2    Water quality indicators for different ratios
 

阶段 混合比例 乙酸钠添加量/（mg·L−1） NH+4 -N/（mg·L
−1） NO−3 -N/（mg·L

−1） COD/（mg·L−1）

第一阶段 1:5 32 4.4~7.1 11.1~14.0 35.6~40.9

第二阶段 2:5 22 6.1~8.0 9.9~13.0 34.8~39.7
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1.2    实验设计与方法

NH+4

NO−3

NO−2

反应器运行期间，每 24 h采集出水，并使用孔

径为 0.45 μm的微孔过滤器过滤水样，统一于 4 ℃
冷藏保存以备后续测定。水样中 -NH测定采

用《水质 氨氮的测定 纳氏试剂分光光度法》（HJ
535—2009）； -N测定采用《水质 硝酸盐氮的

测定 紫外分光光度法（试行）》（HJ/T 346—2007）；
-N测定采用《水质 亚硝酸盐氮的测定 分光

光度法》（GB 7493—1987）；COD测定采用重铬酸

盐法。待反应器运行稳定后，于每个阶段运行的

最后一周，每隔 24 h采集气态和溶解态 N2O。此

外，阶段运行末期采集 3个反应器污泥平行样品

并分别保存，用于后续总 DNA和总 RNA的提取。

NH+4 -N去除效率（ARE，%）和 TN去除效率

（NRE，%）由 LIU等报道的公式计算[13]；短程反硝

化过程中硝酸盐−亚硝酸盐转化率（NTR）由 CAO
等报道的公式计算[14]；Anammox和全程反硝化对

氮素去除的贡献率计算公式参考 DU等报道[4]。 

1.3    N2O 采集、分析与计算方法 

1.3.1    气态 N2O 的采集

反应器完全密闭，产生气体汇聚于三相分离

器，从上部出气口排出，于出气口连接气体采样袋

进行气体收集。 

1.3.2    溶解态 N2O 的采集

采用顶空法将溶解的 N2O转化为气体样品

并收集检测，然后通过亨利定律换算得到溶解

N2O的浓度。具体步骤为将 30 mL反应器上清液

与 30 mL N2 密封于气密性注射器中，加入 1 mL
1 mol/L的 H2SO4 以防止微生物反应。剧烈摇动

5 min后，将注射器置于室温下静置 1 h，将注射器

上部的气体注入气体采样袋中保存待后续测定[15]。 

1.3.3    N2O 的测定方法

采用安捷伦 7890B气相色谱仪测定 N2O，色

谱柱为 HayeSep Q填充柱 6Ft 1/8。色谱条件为柱

温箱 60 ℃，流量恒压模式 275 kPa；火焰离子化检

测器（FID）的检测条件为 250 ℃，空气流量 450 mL/
min，氢气流量 45 mL/min，尾吹氮气流量 25 mL/min；
电子捕获检测器（ECD）的检测条件为 300 ℃，尾

吹氩甲烷气流量 5 mL/min。催化过程（镍催化剂）

为 375 ℃，运行时间 7.5 min。 

1.3.4    N2O 浓度计算

CL =CG

(
βRT

22.356
+

VG

VL

)
（1）

β

式中：CL，平衡前液相中待测气体的浓度（mol·L−1）；

CG，平衡后气相中待测气体的浓度（mol·L−1）； ，

待测气体的 Bunsen溶解度（6.66 Pa−1）；R，气体常

数（ 8.31  L·kPa·mol−1·K−1） ； T， 绝 对 温 度 （ K） ；

22.356为 N2O气体的摩尔体积（L·mol−1）；VG，注射

器高纯氮气体积（L）；VL，注射器待测水样体积（L）。

EFN2O =
EN2O

LTNR
×100% （2）

EFN2O EN2O式中： ，N2O排放因子（%）； ，N2O每天产

量（mg·d−1）；LTNR，总氮去除负荷（mg·d−1）。 

1.4    16S rRNA 基因高通量测序与数据分析方法

污泥样品总 DNA采用 FastDNA Soil Kit（MP
Biomedicals CA, USA）试剂盒提取，随后送至广东

美格基因科技有限公司进行 16S rRNA基因高通

量测序。测序序列为 V3~V4区域，上下游引物分

别为 338F和 806R。利用 QIIME2软件对原始序

列数据进行质量控制和降噪处理，并以 97% 的相

似度划分操作分类单元并提取代表性序列，随后

代表性序列与 Greengenes2数据库进行比对，获取

物种分类信息。 

1.5    RT-qPCR 分析方法

污泥样品总 RNA使用 TransZol Up Plus RNA
Kit（北京全式金生物技术有限公司）提取，并利用

TAKARA试剂盒将提取的 RNA反转录为 cDNA。

以 cDNA为模板，采用 SYBR Green方法，并使用

QuantStudio® 3定量 PCR仪分析功能基因的表达

量。RT-qPCR的反应体系为 20 μL，包括 10 μL
的 2×Premix  Ex  Taq， 0.5  μL的正反向引物 （ 100
pmol/μL），20 ng的 cDNA模板。RT-qPCR反应的

引物信息见表 3。 

2    结果与讨论
 

2.1    氮的去除情况

NH+4 NO−3
NH+4

NO−3 NO−2

本研究通过调整进水配比，考察了进水基质

变化对 PDA耦合工艺脱氮效能的影响。在第一

阶段，采用初始进水与二沉池出水体积比为

1∶5的低负荷混合比，进水 -N与 -N平均

浓度分别为 4.84 mg/L和 12.79 mg/L，出水 -N、

-N及 -N浓度则稳定在较低水平，分别为

0.60、4.19及 0.28 mg/L（图 2（a））。3种氮素的总

平均去除率达到 71.3%（图 2（b）），表明 PDA耦合

反应器成功启动并稳定运行。Anammox与全程

反硝化对去除氮素的贡献率分别为 69.52% 和

30.48%，说明 PDA系统形成了以 Anammox为主
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导、PD协同参与的多样化脱氮路径，Anammox在

PDA系统中的氮素去除贡献率与文献报道一致[16]。
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图 2   不同混合比阶段反应器运行效能

Fig. 2    Operational performance of the reactor at

different mixing ratios
 

NH+4 NO−3
NH+4

NO−3 NO−2

在第二阶段，将初始进水与二沉池出水混合

比提高至 2∶5，进水 -N与 -N平均浓度分

别为 6.90 mg/L和 11.00 mg/L。反应器出水 -N、

-N及 -N平均浓度分别为 2.37、 3.08及

0.028  mg/L。 3种氮素的总平均去除率下降至

69.40%。尽管 2个阶段的 COD初始浓度没有明

显变化，但是第二阶段乙酸钠浓度由第一阶段

32 mg/L降低至 22 mg/L，可利用碳源不足，导致部

分反硝化效率降低。Anammox关键底物亚硝酸

盐不足，可能在一定程度上影响反应器中氮素的

去除。如图 2所示，从第 26天起出水氨氮浓度持

续升高，进一步表明 Anammox过程受到限制。此

外，整个过程中 Anammox对氮素脱除的贡献率

为 75.12%，异养反硝化贡献率为 24.88%。由于

2个阶段进水 COD浓度均处于较低水平（34.8~
40.9 mg/L），氮素的组成变化并未改变 PDA系统

中氮去除的主要途径，从而保证了耦合系统中长

期稳定的脱氮性能[17]。 

2.2    N2O 排放特征

在亚硝酸盐存在的情况下，生物反硝化是产

生 N2O的主要来源之一[17-19]。反应器在 2个阶段

的 N2O排放特征如图 3所示。 2个阶段气相

N2O浓度无显著差异（第一阶段平均 1.76 μg·L−1，

第二阶段平均 2.07 μg·L−1），而溶解态 N2O平均浓

度在第二阶段显著降低，由 0.009  6  mg/L降至

0.005 0 mg/L。综合气态与溶解态 N2O排放情况，

2个阶段的 N2O排放因子为 0.044%~0.073%，明显

低于其他 PDA系统（现有系统的 N2O排放因子范

围为 0.220%~2.800%，中位数为 1.430%） [20]，这可

能与进水水质[21-22] 和具体运行状态有关 [23]。此

外，第二阶段的 N2O排放因子从 0.073% 大幅降低

至 0.044%。由于 Anammox代谢过程不会产生

N2O
[24]，第二阶段的低 N2O排放因子可能由全程

反硝化过程还原去除。而且，第二阶段 NTR的显

著下降削弱了亚硝酸盐对还原的抑制作用[25]。综

上，当第二阶段全程反硝化过程更高效时，N2O同

时被反硝化菌还原为氮气。 

2.3    微生物群落结构变化

为揭示 2个阶段反应器中微生物群落的结构

特征，对 2个阶段污泥进行了 16S rRNA高通量测

序分析。变形菌门（Proteobacteria）、浮霉菌门

（Planctomycetota）、拟杆菌门（Bacteroidota）、绿弯

 

表 3    RT-qPCR 引物信息

Table 3    Primer sequences for RT-qPCR
 

目的基因 引物

醌型NO还原酶基因（qnorB）
qnorB F: CGGGACTCTTTATCTGGCTC

qnorB R: GGTGGCGAACACTTCAAA

细胞色素c型NO还原酶基因（cnorB）
cnorB F: GATCATGGGTTCGATGCTT

cnorB R: GAGAAGATCGAGCCTACCCA

Ⅰ型N2O还原酶基因（nosZⅠ）
nosZ F: TTCATCGACAGCCAGATCG

nosZ R: ATGAAGAACTTGCCGTCGG

Ⅱ型N2O还原酶基因（nosZⅡ）
nosZ-Ⅱ-F: AGGTTATCGTCCGCAGGAT

nosZ-Ⅱ-R: GAATCTGAGTCTTGTCACCCG

NO歧化酶基因（nod）
nod F: GGTGTTCCTGTTCTTTGGC

nod R: ACGAAGAAGAGCATGACCG
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菌门（Chloroflexi）和髌骨菌门（Patescibacteria）是
反应器中主要类群（图 4（a）），这与其他文献报道

的 PDA系统基本一致 [10, 26-27]。其中，浮霉菌门丰

度由 6.30% 显著上升至 16.52%（P<0.05），变形菌

门和拟杆菌门的丰度分别从 42.72% 和 16.89%（第

一阶段）下降到 29.24% 和 15.28%（第二阶段）。门

水平群落组成的变化可能与自养细菌的死亡和异

养细菌的增殖有关[27-29]。第二阶段初始进水比例

增加，可能会引入更多复杂碳源，因而水体环境不

再适合变形菌门和拟杆菌门中优势反硝化菌的

生存[30]。

NO−2
NO−2

NO−2

在属水平（图 4（b）），2个阶段反应器中微生物

检测出 2个厌氧氨氧化属[31]：Candidatus Brocadia
（丰度由 3.31% 提高至 5.17%）和 Candidatus Jettenia
（丰度由 0.71% 提高至 3.09%） ，其丰度显著增

加。这表明在第二阶段，Anammox过程仍是主导

的脱氮途径，该结果与 Anammox对氮素脱除有更

高的贡献率相一致。同时，隶属于变形菌门的反

硝化菌属陶厄氏菌（Thauera）和 Denitratisoma 被

检出，但二者的演变模式存在显著差异。陶厄

氏菌属的相对丰度从 17.88% 骤减至 2.53%，而

Denitratisoma 的 相 对 丰 度 则 从 5.12% 上 升 至

7.59%。研究表明，陶厄氏菌属的多个菌株在 PDA
系统中能够促进 -N的积累 [32-33]，从而导致了

第一阶段出水中 -N浓度较高。同时，乙酸

钠更利于陶厄氏菌属的高效富集[30]，当第二阶段

乙酸钠添加量降低时，可利用碳源的减少导致

陶厄氏菌属丰度显著降低。鉴于本研究中反应器

脱氮效率并未受到明显影响，短程反硝化过程

可能由细菌 Denitratisoma 完成。已有研究发现，

Denitratisoma 能够为 Anammox菌提供 -N基

质[34]，而且该反硝化菌能够降解多种复杂的有机

碳源，从而在第二阶段展现出竞争优势。本研究

反应器中固氮螺菌属（Azospira）丰度由 3.64% 上

升至 4.84%，该物种能够高效还原 N2O
[35]，从而降

低第二阶段的 N2O排放因子。 

2.4    关键功能基因表达特征

为了深入解析 PDA系统在 2个阶段中 N2O
排放差异的潜在原因，本研究采用 RT-qPCR方法

对 N2O产生和还原代谢过程中关键功能基因的转

录水平进行了定量分析（图 5）。结果显示，与第一

阶段相比，第二阶段 N2O生成相关基因 qnorB的

表达量显著上调 2.47倍（P<0.05），而另一关键功

能基因 cnorB的表达量无显著差异（P>0.05）。已

有研究表明，典型反硝化菌大多利用 cnorB还原

NO[36]，qnorB仅存在于真菌的硝酸盐呼吸过程[37]。

因此，复杂有机碳源作为电子供体时，促使微生物

转向依赖醌的电子传递途径，从而可能促进反硝

化还原 NO产生 N2O。此外，qnorB基因表达显著

上调可能是反硝化菌对环境中 NO浓度升高的直

接响应，快速高效地清除积累的 NO以避免被毒

害[38]。因此，另一种 NO解毒途径 nod 基因（将

NO直接歧化为 N2 和 O2）表达量明显下调，同时

有助于 N2O的减排[39]。

由于第二阶段总体 NO还原过程的增强 ，

N2O排放量显著下降，N2O还原关键基因 nosZⅠ
和 nosZⅡ的表达量均呈现显著的上调。其中，

nosZⅡ的表达量显著上调 9.00倍，揭示 PDA系统

中 N2O主要通过 nosZ基因分支Ⅱ途径还原为氮

气，为 PDA系统实现 N2O深度减排的关键途径。

研究表明，携带 nosZⅡ基因的微生物主要为非传

统型反硝化菌[40-41]，这类微生物能够利用复杂的

有机碳。因而，反应器第二阶段有机碳源的变化

可能促进了特定的 N2O还原途径。此外，已有研
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图 3    不同混合比阶段 N2O 排放特征

Fig. 3    Emission characteristics of N2O emissions at different mixing ratios
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究发现 nosZⅡ型功能酶具有更高的 N2O亲和力

与还原效率[42]，有效降低细胞中 N2O浓度，从而维

持 PDA系统的低 N2O排放因子。综上，在第二阶

段，N2O主要通过 qnorB途径生成，但被高效表达

的 nosZ基因（尤其是 nosZⅡ）迅速还原，最终实现

了系统 N2O低水平排放。 

3    结　　论

本研究通过调控 PDA系统进水基质，系统考

察了处理实际初始进水和二沉池出水的脱氮性

能、N2O排放特征及其潜在的排放机制。主要结

论如下：
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（1）在初始进水和二沉池出水不同混合比例

（1∶5和 2∶5）下，系统均能维持 69% 以上的氮素

去除率，且 Anammox贡献率超 69%。在第二阶段

增加实际初始进水的比例，有利于反硝化菌还原

N2O，从而降低溶解态 N2O浓度。

（2）PDA系统进水基质变化显著影响微生物

群落组成，其中关键反硝化菌陶厄氏菌属丰度显

著下降，另一种反硝化菌 Denitratisoma 丰度上升。

（3）第二阶段中复杂有机碳源刺激 NO还原

酶 基因 qnorB（ 2.47倍 ） 和 N2O还 原 酶 基 因

nosZⅡ高水平表达（9.00倍）。同时，nosZⅡ基因

表达量的激增促进了 PDA系统中 N2O的低水平

排放。

本研究证实，通过优化进水碳源策略，可在维

持 PDA系统高效脱氮的同时，显著削减强温室气

体 N2O的排放，为污水生化处理领域实现脱氮降

碳协同增效提供了新思路。
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