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海洋自絮凝菌在处理含盐污水中的应用研究

秦旭,杨萍,马浩然,田灏冉,田桂芬,樊祥宇,黄兆松

(济南大学
 

生物科学与技术学院,山东
 

济南
 

250022)

摘要 通过微生物分离纯化技术从海洋底泥中成功筛选一株具有高效絮凝能力的菌株Y25。经革兰氏染色

及16S
 

rRNA序列分析鉴定,确定该菌株为革兰氏阳性菌,属于类芽孢杆菌属(Paenibacillus),与Paeniba-
cillus

 

chitinolyticus相似度最高。通过单因素实验系统考察温度、pH、溶解氧及盐度等环境参数对菌株生

长特性的影响,并评估其在高盐废水处理中的潜在应用价值。实验结果表明:在达到24
 

h培养周期时,菌株

Y25的絮凝活性达到峰值,其最适培养条件为盐度3%
 

(w/v)、温度30
 

℃、pH
 

7及转速200
 

r/min;在模拟

含盐污水体系中,该菌对化学需氧量(COD)、总磷(TP)和氨氮(NH+4 -N)的去除率分别可达89.1%、

76.7%和88.6%。证明了自絮凝菌株在含盐污水处理方面的应用价值。
关键词 自絮凝菌;Paenibacillus

 

chitinolyticus
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Abstract The
 

microbial
 

isolation
 

and
 

purification
 

technique
 

was
 

used
 

to
 

successfully
 

screen
 

a
 

strain
 

Y25
 

with
 

high
 

flocculation
 

activity
 

from
 

marine
 

mud,
 

which
 

was
 

identified
 

as
 

a
 

Gram-positive
 

bacterium
 

be-
longing

 

to
 

the
 

genus
 

Paenibacillus,
 

with
 

the
 

highest
 

degree
 

of
 

similarity
 

to
 

Paenibacillus
 

chitinolyticus,
 

by
 

Gram
 

staining
 

and
 

16S
 

rRNA
 

sequence
 

analysis.
 

The
 

effects
 

of
 

environmental
 

parameters
 

such
 

as
 

tem-
perature,

 

pH,
 

dissolved
 

oxygen
 

and
 

salinity
 

on
 

the
 

growth
 

characteristics
 

of
 

the
 

strains
 

were
 

investigated
 

by
 

a
 

one-factor
 

experimental
 

system,
 

and
 

their
 

potential
 

application
 

value
 

in
 

the
 

treatment
 

of
 

high-salt
 

wastewater
 

was
 

evaluated.
 

The
 

experimental
 

results
 

showed
 

that
 

the
 

flocculation
 

activity
 

of
 

strain
 

Y25
 

peaked
 

at
 

26
 

h
 

of
 

incubation
 

cycle,
 

and
 

its
 

optimal
 

culture
 

conditions
 

were
 

3%
 

salinity
 

(w/v),
 

30
 

℃,
 

pH
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7.0,
 

and
 

200
 

r/min;
 

in
 

the
 

simulated
 

saline
 

wastewater
 

system,
 

the
 

removal
 

of
 

chemical
 

oxygen
 

demand
 

(COD),
 

total
 

phosphorus
 

(TP),
 

and
 

ammonia
 

nitrogen
 

(NH+4-N)
 

by
 

this
 

strain
 

could
 

be
 

up
 

to
 

89.1%,
 

76.7%,
 

and
 

88.6%,
 

respectively.
 

The
 

self-flocculating
 

strains
 

proved
 

to
 

be
 

valuable
 

for
 

the
 

application
 

in
 

the
 

treatment
 

of
 

saline
 

wastewater.
Keywords autoflocculating

 

bacteria;
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salt-laden
 

sewage;
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mization;

 

sewage
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0 引言

深海及海洋底泥作为重要的生物资源库,其蕴含的微生物群落具有独特的生态学价值[1]。这类微生物

长期生存于独特极端环境(如低温/高温、高压、黑暗及寡营养等严苛条件),形成了显著区别于陆地微生物的

生理特性[2]。通过长期进化选择压力,深海微生物已发展出复杂的适应性分子机制,该机制不仅维持其生存

竞争力,更诱导出独特的初/次级代谢途径。因此相较于表层海水及陆地微生物,深海微生物表现出更高丰

度的功能性基因簇,其酶系与次级代谢产物的三维结构多样性指数显著高于表层微生物,此类生物分子展现

出显著功能优势:催化效率、热稳定性及底物谱宽等特性指标均优于常规微生物酶系[3-4]。并且,当面对各种

有毒有害污染物时,深海极端微生物展现出了不同的转化和降解能力。与陆地及其他海洋区域的微生物相

比,它们能够更加高效、更加独特地处理这些污染物[5]。这种能力不仅在理论上具有重要的生态学意义,而
且在实际应用中也展现出了巨大的潜力,例如在环境污染治理、生物修复以及新型环保材料开发等多个领

域,都可能成为解决当前难题的关键突破口,为人类应对日益严峻的环境挑战提供新的思路和方法。
在丰富的海洋微生物资源中,自絮凝菌凭借其独特的胞外聚合物(Extracellular

 

Polymeric
 

Substances,
 

EPS)分泌能力形成微生物絮体[6],在污染吸附、生物成矿及环境适应性调控中展现出优秀的潜力。相较于

淡水生境的自絮凝菌,海洋菌株的耐盐性与高压适应性使其在近海污染物治理、深海原位修复等领域更具应

用前景。尽管已有研究对自絮凝菌的生理特性(如EPS成分与絮凝动力学)进行了初步解析[7-8],多数成果

集中于陆源菌株,海洋菌群的功能多样性与生境互作机制仍存在显著空白。例如,海洋高盐环境下EPS的

合成通路是否受渗透压调控尚未阐明,且现有应用场景以实验室模拟废水处理为主,缺乏对实际海洋环境污

染(如石油烃、微塑料)的适应性验证[9]。此外,传统分离方法难以高效筛选兼具高絮凝活性与环境抗逆性的

菌株资源,制约了技术转化效率。
海水养殖废水中含有大量氨氮、COD和悬浮物等有害物质,若未经处理或处理不当便进行排放,会引发

水体富营养化,对海洋生态系统造成严重破坏。传统生物方法存在菌种驯化周期长、处理效果差等不足,难
以满足实际需求[10]。因此,寻找一种耐盐性能强、处理效果好的工业微生物成为当务之急。自絮凝菌由于

表现出的优秀特性得到了研究人员的广泛关注。目前,自絮凝菌大多是从土壤、河流、活性污泥、海洋底泥等

环境中筛选出来的[11-12],这些菌株在特定环境下展现出一定的自絮凝能力。然而,关于自絮凝菌在污水处

理中应用的报道相对较少,其潜力尚未得到充分挖掘。因此,筛选高效絮凝菌、减少微生物絮凝剂的用

量[13-14],并将具有自絮凝特性的高效降解菌广泛应用于污水处理,成为相关领域的研究重点。
本研究通过微生物分离纯化技术从海洋底泥中分离筛选获得一株自絮凝菌Paenibacillus

 

chitinolytic-
us

 

Y25,通过测定16S
 

rRNA序列进行菌种鉴定,研究自絮凝菌Paenibacillus
 

chitinolyticus
 

Y25的最佳培

养条件以及对含盐污水的去除效率,为自絮凝菌在含盐污水的处理及水体生态修复中的应用奠定理论基础。

1 材料和方法

1.1 样品来源及处理

本实验所用污泥取自南海深海460
 

m处海洋底泥,准确称取

海洋底泥样品10
 

g于250
 

mL锥形瓶中,加入45
 

mL无菌水和玻

璃珠,将其置于振荡器上充分震荡均匀。

1.2 培养基

LB液体培养基化学组成配方如表1所示。LB固体培养基则

 

表1 LB培养基配方

Tab.1 LB
 

medium
 

recipe

组成 浓度
 

/(g·L-1)

酵母粉 5

蛋白胨 10

NaCl 10
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为以上配方加2.5%琼脂粉。
合成含盐污水的化学组成配方如表2所示,具体含盐污水的特征如表3所示。盐度以NaCl调节至3%

(w/v)。所述培养基均以温度121
 

℃高压蒸汽灭菌20
 

min。
表2 含盐污水的组成

Tab.2 Composition
 

of
 

saline
 

wastewater

组成 浓度
 

(mg/L) 组成 浓度/
 

(mg·L-1)

无水葡萄糖 800 NH4Cl 500

无水乙酸钠 500 KH2PO4 123

表3 含盐污水的特征

Tab.3 Characteristics
 

of
 

saline
 

wastewater

特征 浓度 特征 浓度

COD
 

(mg/L) 1
 

300 NH+4-N
 

(mg/L) 130

Salinity
 

(%) 3 TP
 

(mg/L) 28

1.3 菌种分离纯化

污泥样品中取5
 

g污泥,加45
 

mL生理盐水,加入玻璃珠后进行充分混匀,获得前处理污泥样品液。污

泥前处理液获得后按照10倍梯度进行依次稀释,获得稀释后的污泥样品稀释液,取用浓度分别为10-3、

10-4、10-5的污泥样品稀释液,从稀释液中吸取100
 

μL利用稀释涂布平板法涂布到固体LB平板上,将完成

涂布的平板转移到30
 

℃培养箱倒置培养。培养结束后,依据菌落形态学差异(包括大小、边缘特征、隆起度

及色素沉着等),使用接种环挑取典型单菌落[15]。采用“三区划线法”[16]于LB琼脂平板进行连续传代培养

(传代间隔24
 

h),直至获得形态均一的单一菌落。

1.4 高效自絮凝菌的筛选及鉴定

将经分离纯化的各菌株依次接种于含100
 

mL
 

LB液体培养基的锥形瓶中,在30
 

℃、200
 

r/min条件下

进行恒温振荡培养48
 

h。培养完成后,将菌悬液转移至无菌实验台静置10
 

min,通过目视法观察絮凝体形

成情况。经过筛选,获得1株具有稳定絮凝特性的菌株,编号为Y25。取培养得到的菌液进行平板划线,得
到单菌落,并进行形态学鉴定和革兰氏染色观察[17]。之后,取1

 

mL菌液进行金属浴破碎菌体使DNA释放

到外界,进行PCR操作,PCR反应选择通用引物[18](27F(5'-AGAGTTTGATCMTGGCTCAG-3')、1492R(5
'-TAGGGTTACCTTGTTACGACTT-3')),PCR扩增程序为:94

 

℃、5
 

min进行预变性,预变性后30个循环

(94
 

℃、30
 

s,58
 

℃、30
 

s,72
 

℃、1
 

min
 

45
 

s),72
 

℃延伸10
 

min,4
 

℃保存。扩增产物经0.8%琼脂糖凝胶电

泳验证后,委托北京擎科生物科技有限公司(中国北京)进行双向测序。测序结果通过NCBI数据库BLAST
工具与GenBank核酸数据库进行同源性比对,根据比对结果通过MEGA

 

11软件以邻接法构建系统发育进

化树。

1.5 环境因素对自絮凝菌Paenibacillus
 

chitinolyticus
 

Y25生长的影响测定

微生物生长繁殖及代谢产物积累所需生理条件存在显著差异[19]。外界环境参数波动可引发微生物形

态结构、生理活性及增殖特性等方面的表型变化[20]。当环境应力超过微生物耐受阈值时,将引发群体消亡

现象。针对自絮凝菌这一特殊类群,其菌体增殖动态通过生物量质量浓度的变化表征,基于干燥菌体制备技

术,通过测定单位培养液干细胞质量浓度(DCW)进行定量评估[21]。为系统解析环境因子对自絮凝菌生长

的调控机制,本研究采用单因素实验设计[22],依次调控培养体系的盐度(1%~9%
 

(w/v)
 

NaCl)、温度(20~
40

 

℃)、初始pH(5~9)及溶解氧(140~220
 

r/min)等关键参数,通过动态监测DCW构建生长动力学曲线,
进而确定菌株的最优培养条件组合。

1.5.1 温度对Y25生长的影响测定。筛选获得的海洋自絮凝菌Y25接种于100
 

mL
 

LB液体培养基中,于

30
 

℃、200
 

r/min条件下恒温振荡培养24
 

h,制备种子液。种子液按10%
 

(v/v)接种量将菌悬液转接至新鲜

LB培养基,实现初始生物量标准化。培养体系分别置于梯度温度(20、25、30、35、40
 

℃)的恒温振荡器中,维
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持200
 

r/min振荡速度为溶氧控制参数。自接种起始(0
 

h)后,每6
 

h取样一次,连续监测48
 

h,共获取9个

时间节点样本。取样后立即于4
 

℃条件下以10
 

000
 

r/min离心10
 

min收集菌体,弃上清后,将沉淀物经去

离子水洗涤三次后,置于105
 

℃烘箱中干燥至恒重。使用微量分析天平(精度0.1
 

mg)测定菌体干重并记录

数据。通过细胞干重变化曲线确定最佳温度条件。所有实验均设置三个平行实验。

1.5.2 pH对Y25生长的影响测定。将筛选到的海洋自絮凝菌Y25接种于100
 

mL
 

LB液体培养基中,于

30
 

℃、200
 

r/min条件下恒温振荡培养24
 

h,制备种子液。实验组配置100
 

mL
 

LB液体培养基,使用5
 

M
 

NaOH与1
 

mol/L
 

HCl调节初始pH值梯度至5、6、7、8和9。将混匀后的种子液以10%
 

(v/v)接种量转接

至各pH梯度培养基。培养过程全程维持30
 

℃、200
 

r/min振荡培养。自接种起始(0
 

h)后,每6
 

h取样一

次,连续监测48
 

h,共获取9个时间节点样本。取样后立即于4
 

℃条件下以10
 

000
 

r/min离心10
 

min收集

菌体,参照1.5.1的方法,通过细胞干重变化曲线确定最佳pH条件。

1.5.3 盐度对Y25生长的影响测定。筛选获得的海洋自絮凝菌Y25接种于100
 

mL
 

LB液体培养基中,于

30
 

℃、200
 

r/min条件下恒温振荡培养24
 

h,制备种子液。实验组设置时,向灭菌处理的100
 

mL
 

LB液体培

养基中分别添加NaCl配制梯度盐度:1%、3%、5%、7%和9%
 

(w/v)。按10%
 

(v/v)接种量接入各盐度梯

度培养基,即每100
 

mL培养基接种10
 

mL种子悬液。培养体系全程维持30
 

℃、200
 

r/min振荡培养条件。
自接种起始(0

 

h)后,每6
 

h取样一次,连续监测48
 

h,共获取9个时间节点样本。取样后立即于4
 

℃条件下

以10
 

000
 

r/min离心10
 

min收集菌体,参照1.5.1的方法,通过细胞干重变化曲线确定最佳盐度条件。

1.5.4 溶解氧对Y25生长的影响测定。将筛选获得的海洋自絮凝菌Y25接种于100
 

mL
 

LB液体培养基

中,于30
 

℃、200
 

r/min条件下恒温振荡培养24
 

h,制备种子液。充分混匀菌悬液后,按10%
 

(v/v)接种量

将种子液转接至新鲜LB液体培养基中。将接种后的培养体系分别置于转速为140、160、180、200、220
 

r/

min的振荡培养箱中,控制培养温度为30
 

℃。自接种起始(0
 

h)后,每6
 

h取样一次,连续监测48
 

h,共获取

9个时间节点样本。取样后立即于4
 

℃条件下以10
 

000
 

r/min离心10
 

min收集菌体,参照1.5.1的方法,
通过细胞干重变化曲线确定最佳溶解氧条件。

1.5.5 最优条件下菌株Y25生物量的变化。筛选获得的海洋自絮凝菌Y25接种于100
 

mL
 

LB液体培养

基中,于30
 

℃、200
 

r/min条件下恒温振荡培养24
 

h,制备种子液。充分混匀菌悬液后,按10%
 

(v/v)接种

量将种子液转接至新鲜LB液体培养基中。将接种后的培养体系置于200
 

r/min的振荡培养箱中,控制培养

温度为30
 

℃,培养基盐度3%(w/v),pH为7。自接种起始(0
 

h)后,每6
 

h取样一次,连续监测48
 

h,共获取

9个时间节点样本。取样后立即于4
 

℃条件下以10
 

000
 

r/min离心10
 

min收集菌体,参照1.5.1的方法,
通过细胞干重变化曲线确定最佳培养条件下菌株的生长情况。

1.6 菌株对含盐污水处理能力的研究

为探究自絮凝菌Paenibacillus
 

chitinolyticus
 

Y25在含盐污水中的处理效果,将筛选得到的自絮凝菌

Y25接种于100
 

mL
 

LB液体培养基中,于30
 

℃、200
 

r/min条件下恒温振荡培养24
 

h,制备种子液充分混匀

菌悬液后,以10%
 

(v/v)的接种量接种于模拟含盐废水体系。模拟废水的COD均由乙酸钠和葡萄糖提供,
初始COD为1300

 

mg/L,NH+4-N由NH4Cl提供,初始NH+4-N浓度为130
 

mg/L,而TP则由KH2PO4提

供初始TP浓度为28
 

mg/L,废水基础成分如表1.3所述,NaCl浓度设置30
 

g/L,废水总体积为100
 

mL。
控制反应条件为温度30

 

℃、初始pH为7、溶解氧浓度以转速控制为200
 

r/min。在48
 

h的培养周期内每6
 

h取样检测水质指标,包括化COD、NH+4-N及TP,通过三项检测指标的变化对自絮凝菌Y25的含盐污水

处理能力进行考察[23]。

1.7 分析方法

据标准方法(中国国家环境保护总局,2002b),通过定期检测进水和出水中NH+4-N、TP及COD浓度,

系统评估菌株对含盐污水处理效能。采用紫外分光光度计在550
 

nm处检测细菌悬浮液的浊度以计算絮凝

效率[24],以干重法判断菌株生物量变化。分别采用纳氏试剂分光光度法[25]测定NH+4-N、钼锑分光光度

法[26]测定TP和重铬酸钾滴定法[27]测定COD。数据分析和图表构建使用Origin
 

v.2024进行。
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2 结果与讨论

2.1 自絮凝菌Y25的鉴定

2.1.1 形态学鉴定。将筛选得到的自絮凝菌Y25通过平板划线接种于LB固体培养基上,在30
 

℃恒温培

养箱中培养24
 

h,对自絮凝菌Y25进行形态学鉴定,其结果见表4。将经过划线得到的单菌落接种到100
 

mL新鲜的LB培养基中,过夜培养后静置观察菌株絮凝能力,其絮凝效果如图1所示,其絮凝率可达

82.3%。将分离得到的单菌落进行革兰氏染色观察,并将染色结果与阳性对照蜡样芽孢杆菌(Bacillus
 

ce-
reus,G+)、阴性对照大肠杆菌(Escherichia

 

coli,G-)进行对比,结果如图2所示,结果表明菌株Y25呈现蓝

紫色,为革兰氏阳性菌。

表4 絮凝菌形态学鉴定结果

Tab.4 Results
 

of
 

morphological
 

identification
 

of
 

flocculating
 

bacteria

序号 鉴定项目 鉴定结果

1 菌落形态 圆形、光滑、黏稠、凸起

2 菌落颜色 淡黄色

3 个体形态 杆状

4 革兰氏染色 +

 

图1 菌株Y25絮凝效果图

Fig.1 Flocculation
 

effect
 

of
 

strain
 

Y25

  注:(a)
 

蜡样芽孢杆菌Bacillus
 

cereus,G+;(b)
 

自絮凝菌Paenibacillus
 

chitinolyticus
 

Y25;(c)
 

大肠杆菌Escherichia
 

coli,G-。

图2 革兰氏染色结果图

Fig.2 The
 

results
 

of
 

Gram
 

stain

  注:(a)
 

DL2000
 

DNA
 

Marker;(b)
 

絮凝菌Y25的

16S
 

rRNA片段。

图3 絮凝菌Y25的16S
 

rRNA琼脂糖

凝胶电泳结果

Fig.3 16S
 

rRNA
 

agarose
 

gel
 

electrophoresis
 

results
 

of
 

flocculating
 

bacteria
 

Y25

2.1.2 16S
 

rRNA
 

基因序列的测定分析。采用通用引物对菌

株Y25的16S
 

rRNA基因序列进行PCR扩增,扩增得到的基

因序列以0.8%琼脂糖凝胶电泳法进行验证,结果如图3所

示,电泳结果显示菌株基因片段被成功扩增,序列长度约1
 

500
 

bp,将PCR原液进行测序后获得基因序列结果,将结果通过

NCBI的BLAST工具进行序列比对。将测序结果以邻接法构

建系统发育进化树,如图4所示。结果表明,菌株 Y25与

Paenibacillus
 

chitinolyticus的亲缘关系较近(99.7%相似),
系类芽孢杆菌属,将该菌株命名为Paenibacillus

 

chitinolytic-
us

 

Y25。

2.2 环境因素对自絮凝菌Y25生长的影响

2.2.1 温度对Y25生长的影响。温度对自絮凝菌Paeniba-
cillus

 

chitinolyticus
 

Y25生长的影响结果如图5所示。在较

低温度(如20
 

℃)时,各培养时间段的菌体干重最低,且增长速

度缓慢。原因是低温导致代谢速率降低,延长了菌体的延滞
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期,较晚进入对数生长期。25
 

℃的菌体干重略高于20
 

℃,但明显低于30
 

℃,说明其逐渐接近最适生长温

度。在35
 

℃和40
 

℃时,菌体干重均低于30
 

℃,原因是高温可能导致酶变性、细胞膜结构破坏等抑制了菌体

生长。该自絮凝菌Paenibacillus
 

chitinolyticus
 

Y25在较低温和较高温环境下,均受环境胁迫影响较大,其
中30

 

℃时菌体干重较高,故认为30
 

℃为其最适生长温度。

图4 菌株Y25的系统发育进化树

Fig.4 The
 

phylogenetic
 

tree
 

of
 

strain
 

Y25

图5 温度对菌株Y25生长的影响

Fig.5 The
 

effect
 

of
 

temperature
 

on
 

the
 

growth
 

of
 

strain
 

Y25

    

图6 pH对菌株Y25生长的影响

Fig.6 The
 

effect
 

of
 

pH
 

on
 

the
 

growth
 

of
 

strain
 

Y25

2.2.2 pH对Y25生长的影响。pH对自絮凝菌Paenibacillus
 

chitinolyticus
 

Y25生长的影响结果如图6
所示。在pH为5和6时,菌体生长缓慢,偏酸性环境,可能对菌体生长有一定抑制作用,导致其生长速度较

慢。但菌体仍能适应并逐渐生长,显示菌体具有一定的耐酸性,或者培养基中的营养成分在该pH值下能被

有效利用。在pH为8和9时,菌体生长也较慢,碱性环境可能影响了菌体细胞膜的通透性或某些酶的活

性,从而限制了菌体的生长。pH为7时菌体干重在24
 

h达到2.1
 

g/L左右,在所有pH条件下最高,因此
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可以推测pH为7是菌株生长的最适pH值。

2.2.3 盐度对Y25生长的影响。盐度对自絮凝菌Paenibacillus
 

chitinolyticus
 

Y25生长的影响结果如图7
所示。盐度会改变微生物细胞内的渗透压,过高的渗透压导致细胞结构的破坏,从而影响细菌的生长。盐度

为1%时,菌体干重随时间增长呈上升趋势,在24
 

h左右达到较高值(约1.9
 

g/L),之后略有下降。盐度为

5%时,菌体干重增长较为平稳,24
 

h达到约2.04
 

g/L,48
 

h干重与略有下降。盐度为3%时,菌体干重上升

较快,24
 

h达到峰值(约2.2
 

g/L)。盐度为7%时,菌体干重增长较慢,24
 

h达到约1.7
 

g/L,之后略有波动,
整体处于较低水平。盐度为9%时,菌体干重上升缓慢,24

 

h后开始下降,48
 

h干重降至约1.2
 

g/L。分析原

因可能是在高盐浓度下,高渗透压使菌体失水、代谢受阻,生长明显抑制。而盐浓度较低时菌体的代谢产物

可能更容易在培养基中积累,对菌体自身产生抑制作用。在1%盐浓度下,某些关键酶的活性可能较低,导
致代谢效率下降,生长速率减缓。自絮凝菌Paenibacillus

 

chitinolyticus
 

Y25在盐度为3%及5%时生长较

好,可能的原因是3%的盐度更接近菌株生长的原始环境,而菌株的优秀耐盐性使其在5%的盐度条件下也

具有良好的生长情况,但在3%盐度下生长状况相对更好,故认为3%是其最适生长盐度,菌株优秀的盐度适

应能力表明其具有在高含盐废水中处理中的潜力。

图7 盐度对菌株Y25生长的影响

Fig.7 The
 

effect
 

of
 

salinity
 

on
 

the
 

growth
 

of
 

strain
 

Y25

    

图8 溶解氧对菌株Y25生长的影响

Fig.8 The
 

effect
 

of
 

dissolved
 

oxygen
 

on
 

the
 

growth
 

of
 

strain
 

Y25

图9 最优条件下菌株Y25生物量的变化

Fig.9 Biomass
 

changes
 

of
 

strain
 

Y25
under

 

optimal
 

conditions

2.2.4 溶解氧对 Y25生长的影响。溶解氧对自絮凝菌

Paenibacillus
 

chitinolyticus
 

Y25生长的影响结果如图8所

示。从图中可以看到,在140
 

r/min转速时,菌体干重较低,分
析原因可能是搅拌不充分,导致溶解氧不足,影响菌体的有氧

呼吸和代谢活动,从而限制了菌体的生长速度和最终的生物

量。160
 

r/min和180
 

r/min时转速适中,提供了较为充足的

溶解氧。220
 

r/min转速时虽然能够提供充足的溶解氧,但可

能由于过高的剪切力对菌体造成一定的损伤,或者培养基中的

营养物质在高转速下快速消耗,导致菌体生长速度在后期有所

减缓。在200
 

r/min时能够提供充足的溶解氧,同时兼顾了菌

体对氧气的需求和避免了过高的剪切力损伤,因此菌体在该条

件下生长迅速,达到较高的生物量。因此可以认为转速为200
 

r/min时是最适宜菌株生长的溶解氧条件。

2.2.5 最优条件下菌株Y25生长情况。最适培养条件下自

絮凝菌Paenibacillus
 

chitinolyticus
 

Y25生长结果如图9所示。在最佳培养条件下,菌株在适宜的温度、

pH、溶氧量条件下生长迅速,菌株Y25生物量较优化前有了较大提升,菌株在生物量的增速上相比优化前

也得到较大提升,伴随着培养的进行,菌株进入平缓期和衰退期的时间也得到了相对延长,证明了环境因素

的优化解除了外界条件对菌种生长的限制。
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2.3 自絮凝菌Paenibacillus
 

chitinolyticus
 

Y25对含盐污水的处理效果

自絮凝菌Paenibacillus
 

chitinolyticus
 

Y25对含盐污水中的处理效果如图10所示。在整个反应体系运

行期间,菌株Y25在体系中维持着优秀的絮凝能力,通过实时检测水质情况,发现菌株对于COD、TP和

NH+4-N均展现出了良好的降解效能,在经历短时间的环境适应后,均能快速的对检测指标实现高效快速降

解,耐盐自絮凝菌Paenibacillus
 

chitinolyticus
 

Y25对含盐污水中具体处理能力表现为COD的去除率为

89.1%,对TP的去除率为76.7%,对NH+4-N的去除率为88.6%。

  注:(a)
 

COD去除效果;(b)
 

TP去除效果;(c)
 

NH+4-N去除效果。

图10 自絮凝菌Paenibacillus
 

chitinolyticus
 

Y25对含盐污水的去除效果
 

Fig.10 The
 

removal
 

effect
 

of
 

the
 

flocculating
 

bacterium
 

Paenibacillus
 

chitinolyticus
 

Y25
 

in
 

treating
 

saline
 

wastewater

3 结论与展望

经分类学鉴定,实验筛选获得的自絮凝菌Y25为革兰氏阳性杆菌。16S
 

rRNA基因序列分析表明,该菌

株与Paenibacillus
 

chitinolyticus同源性达99.7%。基于邻接法构建的系统发育树显示,Y25菌株聚类于

类芽孢杆菌属(Paenibacillus)进化分支,故将其命名为Paenibacillus
 

chitinolyticus
 

Y25。通过单因素优化

确定其最佳培养条件为:盐度3%
 

(w/v)、温度30
 

℃、初始pH为7、振荡转速200
 

r/min。在此条件下处理

模拟含盐废水(初始COD
 

1300
 

mg/L、TP
 

28
 

mg/L、NH+4-N
 

130
 

mg/L)48
 

h后,COD、TP和NH+4-N的去

除率分别为89.1%、76.7%和88.6%。该结果为自絮凝菌在高盐废水处理及受损水体生态修复中的应用提

供了理论依据[28]。
海洋自絮凝菌Paenibacillus

 

chitinolyticus
 

Y25凭借其耐盐特性与高效污染物同步去除能力,在环境

工程与生物制造领域展现出多重应用价值。在高盐废水处理方面,其可直接处理海水养殖(盐度3~5%)、
海产品加工等废水,减少淡水稀释需求。在生态修复中,菌株通过形成稳定生物絮体,同步吸附重金属与营

养盐,抑制水体富营养化[29]。未来可通过废水资源化策略、CRISPR-Cas9介导的基因编辑及菌-微藻耦合系

统等技术创新推动工程化应用。该菌株有望在近海污染治理、蓝色碳汇等领域发挥作用。
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