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摘  要 

本文综述了有机微污染物在污水厂中的去除，其中氨氧化过程对有机微污染物的去除有着促进作用，进

而引出氨氧化微生物的共代谢研究。通过分析共代谢过程中的功能性酶以及转化产物的结构分析，了解

污染物的去除命运以及影响去除的一些关键性因素，为此类污染物去除提供新思路。结果表明，氨氧化

共代谢是污染物生物去除的主要方式，三种氨氧化微生物都在其中起到重要作用。氨单加氧酶作为共代

谢转化的功能性酶，使得污染物发生羟基化而被去除。污水厂中的某些参数对共代谢过程存在影响，如

氨氮浓度、温度、SRT等，通过优化相关参数达到污染物去除效率最大化。 
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Abstract 
This article provides an overview of the removal of organic micropollutants in wastewater treat-
ment plants, with a focus on the promoting effect of the ammonia oxidation process on the re-
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moval of organic micropollutants, leading to the emergence of co-metabolic studies of ammonia- 
oxidizing microorganisms. By analyzing the functional enzymes involved in co-metabolism and the 
structural analysis of transformation products, the fate of pollutants during removal and some key 
factors influencing removal are understood, providing new insights for the removal of such pollu-
tants. The results demonstrate that co-metabolism through ammonia oxidation is a primary 
pathway for biological removal of pollutants, and all three types of ammonia-oxidizing microor-
ganisms play crucial roles in this process. Ammonia monooxygenase, as a functional enzyme in 
co-metabolic transformation, facilitates the hydroxylation of pollutants for their removal. Certain 
parameters in wastewater treatment plants have an impact on the co-metabolic process, such as 
ammonia nitrogen concentration, temperature, and solids retention time (SRT), and optimization 
of these parameters can maximize the efficiency of pollutant removal. 
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1. 引言 

有机微污染物(Organic Micropollutants, OMPs)指以极低浓度存在于环境中的有机化合物，大多是由人

类活动产生，包括药物、个人护理品、激素和工业化学品等[1]。近些年来，由于 OMPs 在水环境中的广

泛存在，且自身对公共卫生安全有着极大的威胁，因此其去除过程受到人们的极大关注。OMPs 对人体

和环境有着许多负面影响，如慢性毒性，致畸性，耐药基因的产生等导致一系列危害。生态毒理学风险

与危害评估研究已经表明，内分泌干扰物(EDCs)与女性乳腺癌和男性前列腺癌之间存在关联，同时对鱼

类生理产生干扰，并在家养和野生动物中引起生殖功能障碍[2]。有研究发现双氯芬酸对鱼的肝脏、肾脏

和鳃产生不同程度的影响[3]。由于其难降解性在动物和人体内不能被完全代谢，药物自身和产生的代谢

物会随着粪便和尿液排出，并被污水厂收集[4]，因此关注 OMPs 在污水处理厂中去除命运至关重要。微

污染物在环境中的去除非常困难，通常分为物理降解、化学降解和生物降解。生物降解由于其成本低、

环境友好的特点，是污水处理厂采用的主要技术[5]。 
OMPs 在污水厂中主要存在两种生物转化机制：(i) 共代谢，是指在底物存在的情况下，OMPs 被微

生物转化而不促进生长；(ii) 初级代谢，是指 OMPs 作为微生物生长的碳源和/或氮源利用[6] [7] [8] [9]。
由于 OMPs 存在于污水厂中浓度水平从 ng L−1至 μg L−1不等[10]，因此造成污染物转化大多是由于共代谢

而非初级代谢。然而，污水厂并没有专门设计处理此类污染物的工序，造成污水厂中药物的处理效果不

尽人意[11]。但有趣的是，研究人员观察到这些污染物在通过硝化系统处理后得到一定程度的去除，启发

人们将污染物的去除与污水厂中大多存在的硝化过程联系起来，探究氮去除过程与 OMPs 去除的关联。

结果发现与无硝化活性或低硝化活性相比，在硝化条件下可以更有效地去除药物[12]。为了研究硝化过程

与药物降解的关系，在硝化活性较高的条件下，加入烯丙基硫脲(Allylthiourea, ATU)来抑制硝化作用，药

物的去除大大降低[7] [13]，由此证明了硝化过程在药物去除中的重要作用。 
本文总结论述了 OMPs 在硝化过程中的去除情况，以及研究硝化过程中的主要功能微生物对 OMPs

的生物转化能力和降解机制，阐述影响污染物降解途径的各类因素，为 OMPs 在硝化过程中的去除命运

提供进一步的见解，期为污水厂处理此类污染物提供新思路。 

Open Access

https://doi.org/10.12677/amb.2024.131006
http://creativecommons.org/licenses/by/4.0/


朱名扬 
 

 

DOI: 10.12677/amb.2024.131006 60 微生物前沿 
 

2. 微污染物在硝化过程中的去除 

活性污泥过程中的 OMPs 等有机微污染物的生物转化是通过代谢或共代谢机制发生的[14]。在初级

代谢中，污染物被异养微生物吸收并转化为细胞生长的碳和能量来源。不过这种转化过程只有在反应热

力学和动力学有利的情况下才能进行，目前只有异养菌证实了这一过程的进行。由于在环境和污水厂中，

有机物的浓度很低，因此，OMPs 的生物降解可能在能量上不利于微生物，需要更不同类型的酶来催化

[15]。由此人们推测出这样一条转化路径，此类有机物的降解可能与其他反应有关，如氮、磷的降解。在

铵存在的情况下，OMPs 作为非生长底物被异养或自养生物转化。在共代谢过程中，生长底物与非生长

底物浓度的比例是非常重要的，比值高有利于微生物抵御 OMPs 的毒性，且决定了是否又足够的还原能

力来供给非生长底物的转化和自身的生长发育[16]。 
在硝化环境中已经观察到几种有机物的共代谢转化。Fernandez 等[17]评价了硝化、亚硝化和异养条

件对高富集硝化活性污泥中几种药物生物转化的影响。布洛芬和萘普生等药物在硝化条件下进行了生物

转化，而磺胺甲恶唑被存在的异养细菌所转化。Xu 等[18]研究了阿替洛尔的生物降解与氨的氧化速率有

关，表明 AOB 在富集的硝化污泥中具有共代谢作用。且在铵是否存在的条件下，对比降解产物，这两种

情况下所生成的产物不相同，这可能归因于不同条件下微生物的群落组成不同。在富集 AOB 的群落中，

能够生物转化 EE2，但不转化 17α-乙炔雌二醇；异养细菌能够矿化 EE2，生物转化 17α-乙炔雌二醇，并

矿化由 AOB 产生的 EE2 衍生代谢物[19]。在之后的研究中，可能要根据不同的产物来找出主要的负责转

化的微生物。 

3. 氨氧化微生物对药物的去除 

AOB 为最早发现的氨氧化细菌，它是以铵为能量，CO2为碳源，O2作为电子受体，完成氨氧化过程。

迄今为止，记录并分离出 5 个 AOB 属并归类于变形菌门。亚硝化单胞菌属(Nitrosomonas)，亚硝化弧菌

属 (Nitrosovibrio)，亚硝化叶菌属 (Nitrosolobus)亚硝化螺菌属 (Nitrosospira)属于 β-Proteinbacteria；而

γ-Proteobacteria 有亚硝化球菌属(Nitrosococcus)包括 Nitrosococcus oceani 和 Nitrosococcus halophilus [20] 
[21] [22] [23]。AOB 广泛存在于各类环境中，如陆地和海洋，在极端环境中也发现它的存在，如 pH 为

10 的碱湖，pH 为 4 的酸性土壤，以及南极土壤和温泉环境。在自然环境中存在最多的为 Nitrosomonas
和 Nitrosospira [24]。在污水处理厂中，与氨氧化古菌(Ammonia Oxidizing Archaea, AOA)相比，高氨氮废

水更有利于 AOB 的生长[25]，证明了 AOB 在污水厂中发挥出更大的作用。影响 AOB 丰度和群落的关键

因素包括温度、pH 值、氨浓度和 SRT 等[20]。 
AOA 是含有古菌 AMO 编码基因的一种原核微生物。AOA 一般属于中温谱系，陆地谱系的多样性高

于海洋谱系[26]。污水处理厂中，氨氧化剂一般以 AOB 为主，但在部分工业污水厂中古菌 amoA 的丰度

更高[27]。与 AOB 相比，AOA 对氨具有较高的亲和力，使得 AOA 能够存在于各种寡营养条件下，如缺

氧条件、低氨氮浓度等[28]。古菌 AMO 的氨半饱和常数通常在 nM 水平，比细菌 AMO (μM)低 100 倍[29]。
污水厂中 OMPs 的浓度通常在 ng/L 水平，而氮浓度又相对较高，AOA 在 OMPs 的转化过程中可能发挥

了比 AOB 更重要的作用。 
传统的硝化反应由氨氧化细菌、氨氧化古菌以及亚硝酸盐氧化菌完成，在 2015 年，发现了一种可以

将铵一步氧化为硝酸盐的微生物，称为完全氨氧化菌(Complete Ammonia Oxidizers, Comammox) [30] 
[31]。它广泛存在于各种环境中，包括地下水过滤系统[32]、废水处理过程[33]、咸水湖泊沉积物和农业

土壤[34]，除了海洋环境[31]。与其他两种氨氧化菌相比，Comammox 在底物利用方面拥有更强的适应性，

其氨半饱和常数为 0.026 μg NH3-N/L，低于 AOA (1.6 μg NH3-N/L)和 AOB (77 μg NH3-N/L) [31]。关于

Comammox 在污染物转化过程中的作用知之甚少，由于其独特的 AMO 酶结构和完整的消化酶，对污染
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物的转化可能不同于传统的氨氧化菌，若要清楚分析三种氨氧微生物(Ammonia Oxidizing Microorganisms, 
AOMs)的转化作用，针对 Comammox 的共代谢转化研究不可或缺。 

氨氧化细菌、氨氧化古菌以及新发现的完全氨氧化细菌都已证明了参与共代谢的过程。Han 等[35]
研究了三种微生物在微污染物中的作用，阿苏兰、芬塞米德、米安色林和雷尼替丁可被 AOA 和 AOB 所

转化，更明显的是，一种苯并咪唑杀菌剂，只被 CMX 转化，可能是由于其独特的 AMO 酶的作用。人们

由此推测负责硝化过程的酶在共代谢过程中是否都起到作用，这也是解释共代谢机制的重要环节。 

4. 生物转化机制研究 

大多研究证实 AOMs 诱导的共代谢是主要的降解机制，且含有的非特异性酶 AMO 可以降解多种脂

肪族和芳香族的底物。从 AMO 基因的角度来看，amoA 包含底物氧化的活性位点，而 amoB 和 amoC 中

的一个可能参与将还原剂转移到活性位点[36]。在 Wang 的研究中发现，头孢氨苄的暴露对氨氧化速率和

AMO 的活性均有影响，加入头孢氨苄后 amoA 基因的表达水平上调[8]。铜(最有可能是二铜)中心被假设

为 AMO 的催化位点，而位于铜中心附近的假设腔体用于与底物结合[37]。AMO 对有机物的降解可能与

氨氮的降解类似，不过两者是否存在对活性位点的竞争还有待讨论。 
根据催化产物也可看出，AMO 参与污染物的催化反应。Fernandez 等[17]观察到硝化活性增强了布洛

芬(Ibuprofen, IBP)和萘普生(Naproxen, NPX)的生物转化，降解产物 2-OH-IBP 的产生也支持了 AMO 酶在

其中发挥的羟基化作用。Wu 等[38]在富集的硝化污泥中，发现了关于双氯芬酸(Diclofenac, DCF)的 9 个

转化产物，其中包括生物转化和非生物硝化转化。三种转化产物 4-OH-DCF，5-OH-DCF 和 DCF-BA 的

形成表明羟基化可能是 DCF 的第一步反应，并推测出 DCF 转化发生的反应是羟基化、内酰胺形成和氧

化，污染物的转化产物分析有利于明晰其在环境中去除命运。 

5. 影响污染物去除的关键因素 

5.1. 氨氮浓度 

在共代谢的转化过程中，铵作为不可或缺的生长底物，其浓度对 OMPs 的转化发挥了重要的影响。

当铵不存在的情况下，污染物的去除率仅为 24.9%，与硝化活性存在时，去除率达到 97.4% [39]。这些结

果都证明了共代谢的存在，若没有铵根存在，氨氧化微生物缺乏一个主要的生长基质来维持其自身的能

量供应，同样，AMO 酶缺乏一个底物来激发活性。Dawas 等[40]观察布洛芬在不同初始氨氮浓度下的降

解，IBP 在一定时间内得到了完全去除，但是其生物转化的开始时间会发生延迟，直到所有的氨被消耗

完全。得到 IBP 的生物转化速率会随着初始氨氮浓度的增长而降低，由此也引出 OMPs 是否与氨氮存在

活性位点的竞争的思考。由此可得氨氮浓度对于 OMPs 的降解十分重要，但并非是越高越好，氨氮浓度

与 OMPs 的浓度比例要在一定合适的范围内，这对污水厂处理此类废水有着指导意义。 

5.2. 污水厂运行参数 

此类污染物在污水厂中广泛存在，因此在污水厂中的去除至关重要。但各个污水厂的处理环节与运

行参数不尽相同，可能造成了污水厂对某类污染物的去除效率更高，或者不同污水厂在生物转化能力方

面的不同表现。因此要了解相关污水处理厂参数，确定各类参数对 OMPs 转化的影响，确定最有效的污

染物去除条件，战略上减少污染物进入地表水和城市水循环系统。污水厂的运行参数包括温度、固体停

留时间(SRT)、水力停留时间(HRT)、活性污泥群落的各类性质(如污泥沉降比、污泥龄和硝化活性等)等。 
SRT 是污水厂活性污泥处理系统处理的重要运行参数，大多数情况下可以增加 SRT 来提高污染物的

去除效率，因为这样来形成更为多样的微生物群落，特别是对于一些生长较慢的降解异养菌有直接影响。
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Kimura 等[41]设置了不同的 SRT，分别为 7 天、15 天和 65 天，观察到长时间的 SRT (65 天)的 MBR 明

显优于短时间的 SRT (15 天)，并检测到不同的 SRT 在消除酮洛芬和双氯芬酸时差距尤为明显。Petrie 观

察到当 SRT 从 3 天增加到 10 天时，EE2 生物降解从 70% ± 7%增加到 94% ± 1%，但当 SRT 从 10 天增加

到 27 天时，没有观察到改善[42]。 

6. 结论 

本文总结论述了 OMPs 在污水厂中的去除命运，提出硝化过程的存在可能促进污染物的降解的观点，

判断氨氧化细菌在 OMPs 转化过程中所起到的重要作用，以及通过转化过程中发挥作用的功能性酶和产

物结构分析来进一步详尽其降解路径，最后提出一些与 OMPs 降解有关的因素来达到污染物处理效率最

大化。OMPs 对人体和环境有着不同程度的危害，研究其去除命运有着一定的指导意义，且对于通过生

物处理去除此类污染物在工程应用中也是可行的，拥有非常广阔的研究与应用前景。 
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