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摘要：利用微生物高效降解Ｎ，Ｎ?二甲基甲酰胺（ＤＭＦ）的研究是一项极具挑战的课题。通过缺氧驯化（ＨＡ）筛选并

获得高效降解ＤＭＦ的菌群是研究ＤＭＦ废水生化降解的关键。微生物群落扩增子测序（１６ＳｒＤＮＡ）结果表明，驯

化出的缺氧菌群中犘狉狅狋犲狅犫犪犮狋犲狉犻犪、犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊和犈狌狉狔犪狉犮犺犪犲狅狋犪为降解ＤＭＦ的优势菌门，其中犣犪狏犪狉狕犻狀犻犪、犘犲狋狉犻

犿狅狀犪狊、犃犮犺狅犾犲狆犾犪狊犿犪、犅狉犲狏狌狀犱犻犿狅狀犪狊、犃狉犲狀犻犿狅狀犪狊和犅狅狊犲犪在缺氧条件下可以有效降解ＤＭＦ，且ＤＭＦ降解菌的

相对丰度与ＤＭＦ降解效率具有明显相关性。当 ＨＡ污泥中ＤＭＦ降解菌的相对丰度达到８６．３７％时，ＨＡ污泥对

２１０ｍｇ·Ｌ
－１的ＤＭＦ去除效率达到９９．９８％。ＤＭＦ降解菌降解ＤＭＦ的产物为二甲胺（ＤＭＡ）和甲胺（ＭＭＡ）。

ＤＭＦ降解菌的相对丰度低于４０．２５％时，ＨＡ污泥对ＤＭＦ的去除效率仅为５７．２２％，ＤＭＡ对ＤＭＦ降解菌表现出明

显的抑制作用。实验采用缺氧／好氧联合（ＡＯ）工艺进一步提高了出水水质，好氧污泥（ＡＳ）出水中ＤＭＡ和 ＭＭＡ的

浓度均小于０．５ｍｇ·Ｌ
－１，且ＡＳ反应器出水中化学需氧量（ＣＯＤ）≤４０．６ｍｇ·Ｌ

－１，该水质满足ＧＢ２１９０２－２００８《合

成革与人造革工业污染物排放标准》中对现有企业污染物排放的要求。
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犓犲狔狑狅狉犱狊：Ｎ，Ｎ?ｄｉｍｅｔｈｙｌｆｏｒｍａｍｉｄｅ；ｂｉｏｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ；ｓｐｅｃｉｅｓｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ；ｍｅｔａｂｏｌｉｃｐａｔｈｗａｙｓ

　　Ｎ，Ｎ?二甲基甲酰胺（ＤＭＦ∶（ＣＨ３）２ＮＨＣＨＯ）

由于低蒸发性和优良的水溶性而被广泛应用于制

革、制药和颜料化工等行业［１?２］。研究表明，中国每

年仅制革行业排入环境中的 ＤＭＦ废水高达１亿

吨，且快速增长［３］。这些废水中未降解的ＤＭＦ会

在水环境中迁移转化并在人体内富集，引发呼吸系

统感染、肝中毒甚至肿瘤等各种疾病，侵害人体健

康［４?５］。因此，迫切需要开发出经济高效且绿色环保

的ＤＭＦ废水处理技术。

目前，ＤＭＦ废水通常采用精馏、萃取、吸附和生

化法处理。精馏法一般处理含ＤＭＦ浓度超过１．０×

１０５ｍｇ·Ｌ
－１的废水，而精馏法出水中残留的ＤＭＦ浓

度约２０００ｍｇ·Ｌ
－１［６?８］，且处理成本高昂。Ｆａｎｇ等

［９］

采用氯仿作为萃取剂，将１００ｇ·Ｌ
－１的ＤＭＦ废水通过

２级萃取，仍有含１５０ｍｇ·Ｌ
－１的ＤＭＦ无法回收。吸

附法可以处理含ＤＭＦ浓度为２００～５０００ｍｇ·Ｌ
－１

的废水，且出水中ＤＭＦ浓度约２５ｍｇ·Ｌ
－１，但是吸

附剂需要进一步洗脱，且脱附液的处理操作过程复

杂［１０?１１］。ＧＢ２１９０２－２００８《合成革与人造革工业污染

物排放标准》规定现有企业污水中ＤＭＦ的排放限值

为５．０ｍｇ·Ｌ
－１，上述物化方法很难实现达标排放。

已有研究表明，对于处理ＤＭＦ浓度≤２００ｍｇ·Ｌ
－１

废水，生化法降解ＤＭＦ是一种更加清洁的有机废

水处理方法［１２?１３］。Ｘｉａ等
［１４］在缺氧条件下降解低Ｃ／

Ｎ、高有机氮废水时发现，碳源不足会导致反硝化效果

差，ＣＯＤ去除率仅７２％。已有研究
［１５?１７］认为ＤＭＦ浓

度≥１００ｍｇ·Ｌ
－１时，体系中好氧污泥（ＡＳ）对ＤＭＦ

的降解效率会降低［３］。此外以往的缺氧方法很难有

效降解ＤＭＦ废水，已有研究表明，ＤＭＦ在缺氧条

件下的降解比有氧条件更缓慢，并且在发酵过程中

并未观察到ＤＭＦ的降解
［１７］。有研究者在ＤＭＦ的

缺氧脱氮过程中发现，ＤＭＦ对缺氧污泥具有毒性作

用［４］。这些研究揭示，ＤＭＦ的毒性对微生物的代谢

过程具有明显的抑制作用［１８］。大部分研究者通过

纯化菌株和共培养污泥等方式降解 ＤＭＦ 废

水［１５?１６，１９?２０］，很少有研究者采用缺氧和好氧联合

（ＡＯ）工艺处理ＤＭＦ废水，通过长期的污泥驯化得

到高效的ＤＭＦ降解菌群，研究污泥中微生物功能

菌群结构的变化有利于ＤＭＦ的降解机理分析。

为实现低浓度ＤＭＦ废水的达标排放，本文进

行以下研究：１）在ＤＭＦ不能被常规方法有效降解

的情况下，寻求一种高效、清洁的降解工艺；２）通过

驯化筛选可降解 ＤＭＦ的缺氧菌和好氧菌，研究

ＤＭＦ及中间产物的降解途径；分析功能微生物对

ＤＭＦ的降解特性；３）探究降解ＤＭＦ微生物的相对

丰度与ＤＭＦ降解效率的关系。

１　材料与方法

１．１　实验流程及操作参数

实验过程中使用的缺氧和好氧污泥均来自甘肃

省兰州市某工业污水处理厂。实验包括３部分内

容：启动实验、驯化实验和缺氧?好氧联合 （ＡＯ）运

行实验。实验过程中所有配水均以分析纯ＤＭＦ试

剂配制，ＤＭＦ作为唯一的碳源与氮源。启动实验在

６２天内分别培养两组缺氧种泥（ＨＡ?１和 ＨＡ?２），

该阶段使用的ＨＡ?１和ＨＡ?２种泥分别取自缺氧池

的中间位置和排泥口处，ＨＡ?１污泥采用单独培养，

ＨＡ?２污泥采用连续培养，单独培养是指一次性投

加接种污泥和ＤＭＦ废水。连续培养是指一个周期

内固定流速完成ＤＭＦ废水的进样。驯化实验分为

缺氧驯化试验和好氧驯化试验，实验周期分别为１３８

天和２００天。ＨＡ?２培养结束的污泥用作ＨＡ驯化的

底泥，ＨＡ驯化过程分为５个阶段，投加ＤＭＦ的浓度

从６０ｍｇ·Ｌ
－１逐步增加至２１０ｍｇ·Ｌ

－１。ＡＳ驯化

试验的底泥取自连续曝气池的中间位置，试验设置

５个浓度梯度（ａ、ｂ、ｃ、ｄ和ｅ），进水ＤＭＦ的浓度从

２０ｍｇ·Ｌ
－１递增至１００ｍｇ·Ｌ

－１。第２０１～２５３天

ＡＯ串联运行时，ＤＭＦ废水首先流入 ＨＡ反应器，

再经过调节池，使用氢氧化钠溶液或盐酸溶液调节

ｐＨ在７．０左右，避免因ｐＨ 过高导致好氧菌死亡。

调节池的出水再流入ＡＳ反应器继续反应。缺氧和

好氧反应器的有效容积均为１１Ｌ，进水流量均为

７．６４ｍＬ·ｍｉｎ－１，水力停留时间（ＨＲＴ）均为２４ｈ，

反应混合物的ｐＨ 没有得到控制。缺氧、好氧池水

温通过两组水浴锅控制恒温，夏季需增设鼓风机加

速调节池降温，其他时间水温可自然冷却至２０℃附

近。调节池容积为１５Ｌ，其ＨＲＴ为３２．７２ｈ。
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图１　处理含犇犕犉废水的犃犗工艺流程图

犉犻犵．１　犉犾狅狑犮犺犪狉狋犳狅狉狋狉犲犪狋犿犲狀狋狅犳犇犕犉?犮狅狀狋犪犻狀犻狀犵狑犪狊狋犲狑犪狋犲狉狑犻狋犺犃犗狆狉狅犮犲狊狊

表１　实验中所有污泥实验处理犇犕犉时的参数

犜犪犫．１　犗狆犲狉犪狋犻狀犵狆犪狉犪犿犲狋犲狉狊狅犳犎犃，犃犛，犪狀犱犃犗犲狓狆犲狉犻犿犲狀狋狊犳狅狉犇犕犉犱犲犵狉犪犱犪狋犻狅狀

ＨＡ?１ ＨＡ?２ ＨＡ ＡＳ ＡＯ

沉降比 ０．３５±０．０５ ０．４５±０．０２ ０．７０±０．０３ ０．４５±０．０３ ?

污泥浓度／（ｇ·Ｌ
－１） ５．７ １５．０ １７．５ １０．０ ?

有机质含量／（％） ２２．７５±２．５４ ４０．１７±４．８３ ６２．３５±２．０６ ６０．７６±２．７２ ?

容积负荷／（ｇ·Ｌ·ｄ
－１） ０．０５ ０．０５ ０．０７ ０．０７ ?

溶解氧／（ｍｇ·Ｌ
－１） ０．２±０．０５ ０．２±０．０５ ０．２±０．０５ ２．５±０．５ ?

温度／℃ ３５±０．５ ３５±０．５ ３５±０．５ ２０±０．５ ?

实验路线ａ （１） （１） （１） （２） （１）＋（３）

反应周期／ｄ １～６２ １～６２ ６３～２００ １～２００ ２０１～２５３

　　注：ａ代表图１中３种不同的反应路径，（１）表示缺氧处理ＤＭＦ的路径，（２）表示好氧处理ＤＭＦ的路径，（１）＋（３）表示缺

氧反应器与好氧反应器联合运行处理ＤＭＦ的路径。

１．２　实验仪器与测试方法

采用高效液相色谱仪（ＬＣ?２０３０，Ｍｈｉｍａｄｚｕ，Ｊａ

ｐａｎ）测定 ＤＭＦ浓度，系统配备 ＡｇｉｌｅｎｔＰｏｒｏｓｈｅｌｌ

１２０（４．６ｍｍ×１５０ｍｍ，４μｍ）Ｃ１８反向色谱柱和荧

光分光检测器（ＲＦ?２０Ａ，Ｍｈｉｍａｄｚｕ，Ｊａｐａｎ）。流动

相比例为：２５％甲醇（犞／犞）、７０％超纯水和５％乙

腈，总运行时间为５ｍｉｎ，流速为１．２ｍＬ·ｍｉｎ－１，

进样量为２５μＬ
［２１］。采用气相色谱仪（ＧＣ?２０１０?

ＰＬＵＳ，Ｍｈｉｍａｄｚ，Ｊａｐａｎ）测 定 挥 发 性 脂 肪 酸

（ＶＦＡｓ）
［２２］。ＤＭＡ、ＭＭＡ及 ＨＣＯＯＨ 通过离子色

谱测定；化学需氧量（ＣＯＤ）采用重铬酸盐分光光度法

（ＧＢ８８９７８－１９９６）测定；氨氮（ＮＨ３?Ｎ）采用纳氏试剂

分光光度法（ＨＪ５３５?２００９）测定；总氮（ＴＮ）采用碱性

过硫酸钾消解紫外分光光度法（ＧＢ１１８９４－８９）测定。

采用ＢＯＤ分析仪（ＬＨ?ＢＯＤ６０１，兰州连华环保科技

有限公司，Ｃｈｉｎａ）在２０℃时测定５日生物化学需

氧量（ＢＯＤ５）；采用ｐＨ计 （ＰＨＳ?３Ｃ，上海仪电科学

仪器股份有限公司，Ｃｈｉｎａ）测定ｐＨ。测试过程中

的所有污水样本均经过 ０．２２μｍ 聚醚砜滤膜

（ＰＥＳ）。

１．３　基因组犇犖犃提取、犘犆犚扩增和犖狅狏犪犛犲狇犘犈２５０

测序

基因组ＤＮＡ提取使用ＣＴＡＢ方法（在１％琼

脂糖凝胶上监测ＤＮＡ浓度和纯度，使用无菌水将

ＤＮＡ稀释至１ｎｇ·μＬ
－１）提取样品的总基因组

ＤＮＡ总计每个样品使用０．１μｇＤＮＡ作为ＤＮＡ样

品制备的输入材料。按照制造商的建议，使用

ＮＥＢＮｅｘｔ○ＲＤＮＡ文库制备试剂盒生成测序文库，
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并将索引添加到每个样本中。通过剪切将基因组

ＤＮＡ随机片段化为３５０ｂｐ的大小，然后将ＤＮＡ片

段末端抛光，加ａ尾，并与ＮＥＢＮｅｘｔ适配器连接，用

于Ｉｌｌｕｍｉｎａ测序，并进一步富集（ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎ

ｒｅａｃｔｉｏｎ，ＰＣＲ）。ＰＣＲ产物被利用 ＡＭＰｕｒｅＸＰ系

统纯化，并通过安捷伦２１００生物分析仪分析所得文

库的大小分布，所有ＰＣＲ反应均使用２μｍ正向引

物和约１０ｎｇ反向引物进行ＤＮＡ分析。

微生物聚类分析使用ＱＩＩＭＥ２（ＶｅｒｓｉｏｎＱＩＩＭＥ２?

２０２２０２）软件中的ＤＡＤＡ２模块进行降噪，序列一致性

为１００％的 ＡＳＶｓ聚类，并采用 ＱＩＩＭＥ２的ｃｌａｓｓｉｆｙ?

ｓｋｌｅａｒｎ算法
［２３?２４］对每个ＡＳＶｓ（ａｍｐｌｉｃｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｖａｒｉ

ａｎｔｓ）使用预先训练好的ＮａｉｖｅＢａｙｅｓ分类器进行物种

注释。从而获得最终的 ＡＳＶｓ。构建好的文库经过

Ｑｕｂｉｔ和Ｑ?ＰＣＲ定量，文库合格后，使用 ＮｏｖａＳｅｑ６０００

进行ＰＥ２５０上机测序。

２　结果与讨论

２．１　两种缺氧污泥适应犇犕犉的差异性

缺氧污泥对ＤＭＦ适应的差异性通过两组种泥

培养实验探究。实验研究了两种不同污泥浓度

（ＭＬＳＳ）的种泥对ＤＭＦ的耐受性与降解性。如图

２所示，单独培养 ＨＡ?１种泥时ＤＭＦ的初始浓度为

２０ｍｇ·Ｌ
－１。ＨＡ?１种泥在单独培养的第１５天和３０

天时浓度分别消减２．３４ｍｇ·Ｌ
－１和４．５０ｍｇ·Ｌ

－１。

ＨＡ?１种泥在连续培养的第３０天时，ＤＭＦ的投加浓度为

４０ｍｇ·Ｌ
－１，ＤＭＦ浓度的日消减量为５．９２ｍｇ·Ｌ

－１。

这表明，持续投加目标污染物比单独引入更容易刺激

微生物产生抗药性［２５］。第６２天时，ＨＡ?１种泥中缺氧

菌对ＤＭＦ的去除效率仅为１４．２２％，且污泥的ＳＶ仅

为０．３０，这说明现有的驯化污泥并未耐受４０ｍｇ·Ｌ
－１

ＤＭＦ的毒性作用，污泥中的一部分菌种死亡。ＨＡ?１

种泥的初始污泥浓度（ＭＬＳＳ０）仅为５．７ｇ·Ｌ
－１，以往

研究者使用种泥的ＭＬＳＳ０ 约１５ｇ·Ｌ
－１［３，２６］。此外

有研究者认为ＤＭＦ的生物降解性可能取决于种子

污泥的类型［２７］。因此，本阶段尝试了 ＨＡ?２种泥的

连续培养。ＨＡ?２污泥表现出了比 ＨＡ?１污泥更强

的耐药性与降解性。

第３５～４２天，ＨＡ?１污泥中的ＮＨ３?Ｎ的浓度

从１０．０ｍｇ·Ｌ
－１增加至２０．４ｍｇ·Ｌ

－１。已有研究

表明，ＤＭＦ分解时污泥中的ＮＨ３?Ｎ并非全部来自

降解的ＤＭＦ
［２７］。这说明本阶段培养时，ＨＡ?１中的

缺氧细菌难以降解水体中的ＤＭＦ，产生大量ＮＨ３?

Ｎ的原因可能是ＤＭＦ的毒性作用导致一部分细菌

死亡，这部分细胞中的 ＮＨ３?Ｎ在细胞破裂后被释

放至 ＨＡ?１污泥中
［２８］。
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图２　单独培养和连续培养中犇犕犉的浓度、连续培养时

犇犕犉的去除效率以及犎犃?１污泥的狆犎、犛犞和

犖犎３?犖浓度随时间的变化
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图３　犎犃?２污泥中犇犕犉浓度、犇犕犉去除效率、狆犎、犛犞和

犖犎３?犖浓度的变化

犉犻犵．３　犆犺犪狀犵犲狊犻狀犇犕犉犮狅狀犮犲狀狋狉犪狋犻狅狀，犇犕犉狉犲犿狅狏犪犾犲犳犳犻犮犻?

犲狀犮狔，狆犎，犛犞犪狀犱犖犎３?犖犮狅狀犮犲狀狋狉犪狋犻狅狀犻狀犎犃?２狊犾狌犱犵犲

如图３（ａ）和３（ｂ）所示，ＨＡ?２种泥的初始

ＭＬＳＳ为１５．０ｇ·Ｌ
－１，第１～６２天中污泥的ＳＶ从

０．５０上升至０．７１。第３０天时，ＨＡ?２种泥对ＤＭＦ

的去除效率为２０％，该数值超过了 ＨＡ?１整个培养

周期中ＤＭＦ的去除效率。在连续培养的第６２天，

ＨＡ?２污泥对８０ｍｇ·Ｌ
－１ＤＭＦ的降解效率达到

２４．８８％。这说明 ＨＡ?２种泥比 ＨＡ?１种泥更耐受

ＤＭＦ的毒性，同时 ＨＡ?２污泥中可能出现降解
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ＤＭＦ的菌株。此外整个培养过程中 ＮＨ３?Ｎ的浓

度从２．２ｍｇ·Ｌ
－１增加至１０．２ｍｇ·Ｌ

－１，该结果表

明 ＨＡ?２污泥中ＤＭＦ被缺氧菌降解为ＮＨ３?Ｎ的

程度在增强［２７］。综上所述，ＨＡ?２阶段可能培养出

了降解ＤＭＦ的菌株。这一猜想与 ＨＡ?１和 ＨＡ?２

样本微生物群落扩增子（１６ＳｒＤＮＡ）测序的结果一

致。在第１２４天的１６ＳｒＤＮＡ 检测中 ＨＡ?２中

犣犪狏犪狉狕犻狀犻犪在属水平相对丰度最高（１４．４２％），相

反，ＨＡ?１中该菌种的相对丰度仅为０．３％，排名第

６。该菌属已被证明可以有效降解ＤＭＦ
［２８］。

２．２　犇犕犉的缺氧代谢分析

如图４（ａ）所示，本实验在保持进水ＤＭＦ浓度

均为２１０ｍｇ·Ｌ
－１的条件下，研究了不同进水ｐＨ

对缺氧菌降解ＤＭＦ性能的影响。实验发现ｐＨ对

缺氧菌降解ＤＭＦ有显著影响。进水ｐＨ＝４．０时，

仅有４４．２８％的ＤＭＦ被ＤＭＦ降解菌分解。进水ｐＨ

＝７．０时，约７３．６４％的ＤＭＦ被ＤＭＦ降解菌分解。

通过ＨＰＬＣ对中间产物分析发现，ｐＨ＝７．０时 ＨＡ

出水中ＤＭＡ和 ＭＭＡ的含量明显上升，这证明提高

进水的ｐＨ有助于ＤＭＦ的水解程度增加。实验继续

提高进水ｐＨ至８．０时，ＤＭＦ降解菌对ＤＭＦ的降解

效率并没有随ｐＨ的升高而增加，这说明ｐＨ＝８．０

时，ＤＭＦ降解菌对ＤＭＦ的分解能力开始减弱，ｐＨ为

７．０时更适宜于ＤＭＦ降解菌生长和降解ＤＭＦ。

不同进水ＤＭＦ浓度条件下缺氧污泥对ＤＭＦ降解

性能的对比研究如图４（ｂ）所示。当进水≤１２０ｍｇ·Ｌ
－１

时，ＤＭＦ水解菌对ＤＭＦ的去除效率均高于９４．０６％。

当进水ＤＭＦ浓度为１８０ｍｇ·Ｌ
－１时，ＨＡ驯化污泥

降解ＤＭＦ的效率下降至８５．８０％。这表明微生物

群落结构的进化正在朝着特定的方向被驯化，部分

细菌因无法适应高浓度的ＤＭＦ而被淘汰
［１５］。当进

水ＤＭＦ浓度为２１０ｍｇ·Ｌ
－１时，ＨＡ污泥对ＤＭＦ

的去除效率仅为７３．６４％，此时 ＨＡ污泥中残留的

ＤＭＦ浓度约５５．３５ｍｇ·Ｌ
－１，残留的ＤＭＦ需要好

氧微生物降解。如图４（ｃ）所示，降解ＤＭＦ过程中

产生的ＤＭＡ和 ＭＭＡ在 ＨＡ污泥中持续积累，这

个现象可能是ＤＭＡ和 ＭＭＡ对低丰度的ＥＤＤ表

现出的抑制作用导致的。

研究表明ＤＭＦ降解系统中 ＮＨ３?Ｎ 浓度为

２０００ｍｇ·Ｌ
－１时，菌株仍具有分解ＤＭＦ的能力

［２６］，

这证明高浓度ＮＨ３?Ｎ对ＤＭＦ的降解效果没有显著的

抑制作用。当进水ＤＭＦ浓度为２１０ｍｇ·Ｌ
－１时，ＨＡ

反应混合物中ＮＨ３?Ｎ浓度最高仅为１１０ｍｇ·Ｌ
－１，这

证明抑制ＤＭＦ水解可能存在其他原因。如图４（ｃ）

所示，提高进水的ＤＭＦ浓度后反应混合物中的ＤＭＡ

和ＭＭＡ浓度明显上升，ＤＭＡ和 ＭＭＡ可能会抑制

ＤＭＦ水解菌的活性，从而减缓ＤＭＦ降解。为了验证

这一观点，实验控制进水ＤＭＦ浓度从８０ｍｇ·Ｌ
－１增

至２１０ｍｇ·Ｌ
－１，结果表明，ＨＡ反应器中ＤＭＡ的浓

度增加了６．２５倍，ＭＭＡ的浓度增加了３．４９倍。有

研究指出ＤＭＡ和 ＭＭＡ均具有生物毒性，且ＤＭＡ

的毒性比 ＤＭＦ更强
［１５，２５］。这说明缺氧降解 ＤＭＦ

时，反应器中未降解的ＤＭＦ和降解ＤＭＦ产生的中

间产物共同的生物毒性抑制ＨＡ驯化污泥的生长。
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图４　不同条件下，犇犕犉的降解程度与中间产物浓度的变化

犉犻犵．４　犇犲犵狉犪犱犪狋犻狅狀犱犲犵狉犲犲狅犳犇犕犉狑犻狋犺犻狀狋犲狉犿犲犱犻犪狋犲狊狌狀犱犲狉

犱犻犳犳犲狉犲狀狋犮狅狀犱犻狋犻狅狀狊

８３１
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图５　犎犃驯化与犃犗工艺串联阶段中犆犗犇、犇犕犉、犖犎３?犖、犜犖及狆犎的变化情况

犉犻犵．５　犞犪狉犻犪狋犻狅狀狅犳犆犗犇，犇犕犉，犖犎３?犖，犜犖犪狀犱狆犎犻狀狋犺犲狋犪狀犱犲犿狆犺犪狊犲狅犳犎犃犱狅犿犲狊狋犻犮犪狋犻狅狀犪狀犱犃犗狆狉狅犮犲狊狊

ＤＭＦ在ＤＭＦ水解酶（ＤＭＦａｓｅ）的作用下首先

分解为ＤＭＡ和 ＨＣＯＯＨ，少量的ＤＭＡ进一步被

缺氧菌分解为 ＭＭＡ
［１５］，此外，这个过程中ＤＭＦ中

的氮元素被脱氮菌最终转化为ＮＨ３?Ｎ。在ＤＭＦ和

ＤＭＡ的叠加毒性作用下，ＤＭＦ水解菌的活性在低

浓度 ＤＭＦ的 ＨＡ 驯化污泥中并未被抑制，并且

ＤＭＦ水解菌表现出了良好的降解活性
［２９］。已有报

道称ＮＯ－３ 会有效促进ＤＭＦ水解菌的生长和ＤＭＦ

的去除。原因是 ＮＯ－２ 反硝化可以不断产生电子，

电子促进Ｎ２ 的产生并加速ＤＭＦ的水解
［１５，３０］。水

解过程生成的 ＨＣＯＯＨ被兼氧细菌氧化成ＣＯ２，在

氨化过程中作为电子供体，供给ＤＭＦ脱氮所需的

电子［３１］。

２．３　犃犛培养降解犇犕犉的活性污泥

尽管已有报道称，ＡＳ菌群能够在ＤＭＦ浓度为

１０００ｍｇ·Ｌ
－１的溶液中存活，溶解性有机碳的去除

效率高达９８％，但是这项研究中ＴＮ的去除效率仅为

４８％
［３２］。课题组进行了一组２００天的ＡＳ污泥驯化

实验。ＡＳ污泥絮体长期保持了优良的脱碳和脱氮能

力，其对ＤＭＦ和 ＴＮ的去除效率分别为９５．２％和

８７．５０％。如图６所示，ａ、ｂ段污泥ＳＶ稳定上升，这

表明污泥生长状态良好；ｃ段开始时，ＡＳ污泥的ＳＶ

增长速度明显减慢，污泥中ＴＮ的浓度在ｅ段初期

从１７．２ｍｇ·Ｌ
－１快速上升至２８．６ｍｇ·Ｌ

－１，这可

能是因为提高 ＯＬＲ后一部分 ＡＳ污泥死亡。ＡＯ

段表示缺氧串联好氧运行的阶段，此时 ＡＳ污泥出

水中 ＮＨ３?Ｎ浓度为７．２ｍｇ·Ｌ
－１，ＴＮ的浓度为

１０．６ｍｇ·Ｌ
－１，ＮＨ３?Ｎ除了细胞自身利用外，一部

分以ＮＨ３ 气体的形式流入空气中
［２６，３３］。ＤＭＦ水

解产生的 ＮＨ３?Ｎ 会通过硝化作用产生 ＮＯ
－
３ 和

ＮＯ－２ ，根据以往研究的描述，在好氧条件下，ＤＭＦ

首先通过ＤＭＦａｓｅ酶水解为ＤＭＡ，然后ＤＭＡ通过

有氧呼吸作用进一步被降解为 ＭＭＡ，并释放能量

供细胞生长［４，３４］。利用好氧菌容易将ＤＭＡ进一步

分解为 ＭＭＡ的特性，降解ＤＭＦ的优势菌门才能

彻底水解ＤＭＦ产生ＮＨ３?Ｎ和ＣＯ２。

比较不同ＤＭＦ进水浓度的ＡＳ驯化实验发现，

当进水ＤＭＦ浓度≤１００ｍｇ·Ｌ
－１时，ＡＳ反应器均能

实现运行稳定，每个阶段驯化稳定后ＡＳ污泥对ＣＯＤ

去除效率始终维持在９５％以上。已有研究表明，当

ＤＭＦ浓度从４０ｍｇ·Ｌ
－１增加到１００ｍｇ·Ｌ

－１时，

ＤＭＦ的生物毒性增加了０．４倍
［２９］，ＡＳ污泥中毒性

９３１
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增强会使一些污泥细胞死亡，这可能是ｄ段和ｅ段 的初期污泥ＳＶ下降的原因。
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图６　犃犛驯化与犃犗工艺串联运行中犆犗犇、犇犕犉、犖犎３?犖、犜犖及狆犎的变化情况

犉犻犵．６　犆犺犪狀犵犲狊狅犳犆犗犇，犇犕犉，犖犎３?犖，犜犖犪狀犱狆犎犻狀狋犺犲狋犪狀犱犲犿狅狆犲狉犪狋犻狅狀狅犳犃犛犱狅犿犲狊狋犻犮犪狋犻狅狀犪狀犱犃犗狆狉狅犮犲狊狊

２．４　１６犛狉犇犖犃扩增子测序分析

２．４．１　ＤＭＦ对微生物群落结构的影响

基于１００％的序列一致性原则，１６ＳｒＤＮＡ的检

测结果从最终的９４９５２个高质量细菌ｒｅａｄｓ中共生

成３８６０个 ＡＳＶｓ。在此基础上，实验一共鉴定出

４９门，５９８属。

分别对驯化第１天和第６１天的 ＨＡ?１，第１天

和第６２天的ＨＡ?２，第１４８天和第２００天的ＨＡ，第

１天、第６３天、第２００天的ＡＳ微生物基因测序，此

时各系统的运行条件均保持稳定。

由图７（ａ）可知，ＨＡ?１、ＨＡ?２、ＨＡ和ＡＳ污泥中

细菌和古细菌的百分含量存在明显差异。在第２００

天时，ＨＡ和ＡＳ污泥中古细菌含量分别占２１．０６％

和１３．９２％。此外，Ｃｈａｏ１指数在 ＨＡ?２００中明显高

于ＨＡ?１４８（见图７（ｄ）），这说明ＨＡ驯化过程中ＥＤＤ

菌群不断繁殖，也证实 ＨＡ驯化了ＤＭＦ降解菌株。

ＡＳ?２００的驯化细菌Ｓｈａｎｎｏｎ指数比ＨＡ?２００更大（见

图７（ｅ）），这说明第２００天时，ＡＳ中的群落多样性高

于 ＨＡ，且物种分布的更加均匀。第２００天时，对

ＨＡ污泥样本微生物１６ＳｒＤＮＡ测序发现，相对丰

度前 ４ 的菌属有：犣犪狏犪狉狕犻狀犻犪（３２．５３％）、犘犲狋狉犻

犿狅狀犪狊（１０．９３％）、犅狉犲狏狌狀犱犻犿狅狀犪狊（９．８５％）和

犃犮犺狅犾犲狆犾犪狊犿犪（９．７１％）。犣犪狏犪狉狕犻狀犻犪、犘犲狋狉犻犿狅狀犪狊和

犅狉犲狏狌狀犱犻犿狅狀犪狊均 来 自 犘狉狅狋犲狅犫犪犮狋犲狉犻犪（５５．６７％），

犃犮犺狅犾犲狆犾犪狊犿犪来自于犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊（２５．０２％）菌门，

而犣犪狏犪狉狕犻狀犻犪、犅狉犲狏狌狀犱犻犿狅狀犪狊和犃犮犺狅犾犲狆犾犪狊犿犪在

ＤＭＦ的反硝化脱氮过程中被报道
［３５］。

ＡＳ驯化稳定时的优势菌属有：犘犪狉犪犮狅犮犮狌狊（２７．０１％）、

犅狌狉犽犺狅犾犱犲狉犻犪（１３．１４％）、犖犻狋狉狅狊狅犿狅狀犪狊（１１．８８％）

和犣犪狏犪狉狕犻狀犻犪（１０．０６％）。其中，犘狉狅狋犲狅犫犪犮狋犲狉犻犪、

犈狌狉狔犪狉犮犺犪犲狅狋犪和犅犪犮狋犲狉狅犻犱狅狋犪菌门已被证实存在

降解 ＤＭＦ的好氧菌
［２９，３６?３７］。但是目前关于 犘犪

狋犲狊犮犻犫犪犮狋犲狉犻犪菌门降解 ＤＭＦ的研究并未报道。尽

管ＡＳ与 ＨＡ驯化时的结果在门水平上分布相似，

犘狉狅狋犲狅犫犪犮狋犲狉犻犪、犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊和犅犪犮狋犲狉狅犻犱狅狋犪 菌门在

两组反应器中均存在。但是ＤＭＦ降解菌在属水平

上的分布在 ＡＳ和 ＨＡ 之间存在明显差异。１６Ｓ

ｒＤＮＡ基因测序结果显示，ＨＡ体系未发现 Ｎｉｔｒｏ

ｓｏｍｏｎａｓ菌属，ＡＳ中 犖犻狋狉狅狊狅犿狅狀犪狊菌属的相对丰

度为１１．８８％，已有研究表明，该菌属能够氧化少量

０４１
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的ＮＨ３?Ｎ，这个过程产生的能量用于还原ＣＯ２，部 分的ＮＨ３?Ｎ和ＣＯ２ 合成自身细胞
［３８?４０］。
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图７　微生物群落结构分析

犉犻犵．７　犃狀犪犾狔狊犻狊狅犳犿犻犮狉狅犫犻犪犾犮狅犿犿狌狀犻狋狔狊狋狉狌犮狋狌狉犲

２．４．２　微生物差异种分析

在实验的第２００天时，本文研究了 ＨＡ污泥和

ＡＳ污泥群落结构的差异。在属水平分析发现，

Ｐａｒａｃｏｃｃｕｓ在两组中具有显著性差异，并且该菌属

在ＡＳ反应器中相对丰度高于 ＨＡ 反应器。对比

ＡＳ污泥中的菌种，ＨＡ?２污泥中的 犣犪狏犪狉狕犻狀犻犪

犮狅犿狆狉犪狀狊狅狉犻狊、犃犮犺狅犾犲狆犾犪狊犿犪＿犿犪狀犪狋犻和犛狆犻狉狅犮犺犲狋

犪犾犲狊＿犫犪犮狋犲狉犻狌犿＿犲狀狉犻犮犺犿犲狀狋＿犮狌犾狋狌狉犲＿犮犾狅狀犲＿Ｄ２ＣＬ＿

犅犪犮＿１６Ｓ＿犆犾狅狀犲１的物种数量明显高于ＡＳ污泥，这

些菌种也被鉴定为 犘狉狅狋犲狅犫犪犮狋犲狉犻犪、犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊和

犛狆犻狉狅犮犺犪犲狋狅狋犪菌门中降解ＤＭＦ的优势物种，它们

促进了ＤＭＦ的水解过程。ＡＳ污泥中犉犾犪狏狅犫犪犮狋犲

狉犻犪＿犫犪犮犾犲狉犻狌犿＿４０?８０和犆犪狀犱犻犱犪狋狌狊＿犃犱犾犲狉犫犪犮狋犲狉犻犪

＿犫犪犮狋犲狉犻狌犿＿犌犠２０１１＿犌犠犆１＿５０＿９与 ＨＡ?２中两种

菌株存在显著性差异，并且相对丰度高于 ＨＡ?２污

泥。ＡＳ?２００污泥中犘狉狅狋犲狅犫犪犮狋犲狉犻犪门、犌犪犿犿犪狆狉狅

狋犲狅犫犪犮狋犲狉犻犪 纲、犛犪犮犮犺犪狉犻犿狅狀犪犱犪犾犲狊目和犛犪犮犮犺犪狉犻

犿狅狀犪犱犪犮犮犲犪犲科的微生物具有显著性差异，这些ＡＳ
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菌株的丰度明显高于ＨＡ菌株，其中犅狌狉犽犺狅犾犱犲狉犻犪犾犲狊

目在ＡＳ污泥中相对丰度高于 ＨＡ?１污泥和 ＨＡ污

泥，已有文献确定该菌株可以降解ＤＭＦ，但高的Ｃ／Ｎ

对该菌株的生长存在明显的抑制作用［３８］。

２．５　犇犕犉在微生物群落中的代谢途径

以往研究者认为有关ＤＭＦ生物降解的代谢途

径有两种可能性，在途径１中，ＤＭＦ先被酶 ＤＭ

Ｆａｓｅ水解为 ＤＭＡ 和 ＨＣＯＯＨ，该酶也被确定对

ＤＭＦ的水解具有唯一性
［１２，３８，４１?４２］。中间产物ＤＭＡ

再转化为 ＭＭＡ。在途径２中，ＤＭＦ通过反复失去

甲基而被降解，ＤＭＦ第一次氧化去甲基化转化为Ｎ

?甲基甲酰胺（ＮＭＦ），ＮＭＦ再次氧化去甲基化转化

为甲醛（ＨＣＨＯ）和甲酰胺（Ｆ）
［１５］。通过 ＵＰＬＣ分

析发现，ＤＭＦ在缺氧菌群降解的主要过程为途径

１，这个过程起始阶段会产生 ＤＭＡ，并逐渐积累，

犘犪狉犮狌犫犪犮狋犲狉犻犪门的部分兼氧菌会分解ＤＭＡ，直至

ＡＳ中的ＤＭＡ和 ＭＭＡ被消耗完全，证明当前微生

物群落适应了ＤＭＦ和中间产物共存的毒性环境。

研究表明，ＤＭＦ、ＤＭＡ与 ＭＭＡ等进入人体后在代

谢过程中可形成羟基自由基等代谢产物［４３］。当其

与细胞膜反应时，可引起细胞膜脂质过氧化，导致细

胞内的蛋白质、酶、ＤＮＡ等生物大分子的结构和功

能改变，引起细胞各类氧化功能改变、代谢紊乱、

ＤＮＡ损伤和细胞死亡
［４４?４６］。
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图８　犇犕犉的转化途径

犉犻犵．８　犜狉犪狀狊犳狅狉犿犪狋犻狅狀狆犪狋犺狑犪狔狅犳犇犕犉

根据以往研究的描述，在好氧条件下，ＤＭＦ首

先通过ＤＭＦａｓｅ酶水解为ＤＭＡ，然后ＤＭＡ通过有

氧呼吸作用进一步被降解为 ＭＭＡ，并释放能量供

细胞生长［３，３８］。在该合成代谢过程中注释的优势菌

门有犘犪狋犲狊犮犻犫犪犮狋犲狉犻犪、犘狉狅狋犲狅犫犪犮狋犲狉犻犪、犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊和

犅犪犮狋犲狉狅犻犱狅狋犪，这些微生物决定ＤＭＦ的水解程度。

这表明具有毒性的 ＤＭＦ诱导了微生物菌群的选

择。利用好氧菌容易将ＤＭＡ进一步分解为 ＭＭＡ

的特性，犘犪狋犲狊犮犻犫犪犮狋犲狉犻犪、犘狉狅狋犲狅犫犪犮狋犲狉犻犪、犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊

和犅犪犮狋犲狉狅犻犱狅狋犪等优势菌门才能彻底水解ＤＭＦ产

生ＮＨ３?Ｎ和ＣＯ２。

３　结论

由于缺乏ＤＭＦ水解菌，缺氧污泥无法有效降解

ＤＭＦ。驯化高相对丰度含有犘狉狅狋犲狅犫犪犮狋犲狉犻犪犺和犉犻狉

犿犻犮狌狋犲狊菌门的水解菌大幅提高了ＤＭＦ的降解效率。

１）ＨＡ 污泥的优势菌群为犣犪狏犪狉狕犻狀犻犪、犘犲狋狉犻

犿狅狀犪狊、犃犮犺狅犾犲狆犾犪狊犿犪、犅狉犲狏狌狀犱犻犿狅狀犪狊、犃狉犲狀犻犿狅狀犪狊 和

犅狅狊犲犪。ＤＭＦ降解菌群的相对丰度与ＤＭＦ去除效率

具有良好的相关性。ＨＡ污泥驯化的第１４８天时，相对

丰度为４０．２５％的ＤＭＦ降解菌对ＤＭＦ去除效率仅为

５７．２２％，ＤＭＡ对低丰度ＤＭＦ降解菌活性表现出明显

的抑制作用。第２００天时，相对丰度为８６．３７％的ＤＭＦ

降解菌对ＤＭＦ去除效率为９９．９８％。

２）采用ＡＯ联合工艺处理ＤＭＦ时，当 ＨＡ进

水ＤＭＦ浓度为２１０ｍｇ·Ｌ
－１时，ＡＳ反应器出水中

ＣＯＤ≤４０．６ｍｇ·Ｌ
－１，ＡＯ联合工艺在 ＡＳ阶段对

ＴＮ的去除效率达到８５．７０％，并且ＡＳ出水水质满

足ＧＢ２１９０２－２００８《合成革与人造革工业污染物排

放标准》规定的现有企业污水中ＤＭＦ的排放限值。

３）通过对含ＤＭＦ废水长期的污泥驯化，实验

通过ＡＯ联合技术实现了对一种含ＤＭＦ废水的高

效降解。

由于时间关系，实验过程并未对厌氧条件下

ＤＭＦ的降解展开研究，仅在缺氧和好氧条件下讨论

ＤＭＦ的降解菌群和降解机理问题，同时，对ＤＭＦ降

解菌的探究并未深入至相关蛋白酶的表达，下一步计

划从发挥作用的蛋白酶展开研究，从机理上分析

ＤＭＦ在微生物作用下各种含氮形态下的转化过程。
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ｓｔｒａｉｎＤＭＦ?３ｆｒｏｍａｃｔｉｖａｔｅｄｓｌｕｄｇｅ［Ｊ］．ＣｈｅｍｉｃａｌＥｎ

ｇｉｎｅｅｒｉｎｇＪｏｕｒｎａｌ，２０１８，３４３：３２４?３３０．

［１４］　夏云康，马睿莉．分段进水比对两级Ａ／Ｏ?海绵填料工

艺处理ＤＭＦ废水的影响［Ｊ］．工业水处理，２０２２，４２

（１）：８５?９１．

［１５］　ＫＯＮＧＺ，ＬＩＬ，ＫＵＲＩＨＡＲＡＲ．Ａｎａｅｒｏｂｉｃｔｒｅａｔｍｅｎｔ

ｏｆＮ，Ｎ?ｄｉｍｅｔｈｙｌｆｏｒｍａｍｉｄｅ?ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇｗａｓｔｅｗａｔｅｒｂｙ

ｃｏ?ｃｕｌｔｕｒｉｎｇｔｗｏｓｏｕｒｃｅｓｏｆｉｎｏｃｕｌｕｍ［Ｊ］．ＷａｔｅｒＲｅ

ｓｅａｒｃｈ，２０１８，１３９：２２８?２３９．

［１６］　ＫＯＮＧＺ，ＬＩＬ，ＫＡＴＯＨ，ｅｔａｌ．Ｄｉｓｓｅｃｔｉｏｎａｎｄｃｈａｒ

ａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｐｒｏｋａｒｙｏｔｉｃｃｏｍｍｕｎｉｔｙｄｕｒｉｎｇｔｈｅ

ｌｏｎｇ?ｔｅｒｍｏｐｅｒａｔｉｏｎｏｆａｓｕｂｍｅｒｇｅｄａｎａｅｒｏｂｉｃｍｅｍ

ｂｒａｎｅｂｉｏｒｅａｃｔｏｒｆｏｒｔｈｅａｎａｅｒｏｂｉｃｔｒｅａｔｍｅｎｔｏｆＮ，Ｎ?

ｄｉｍｅｔｈｙｌｆｏｒｍａｍｉｄｅ?ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇｗａｓｔｅｗａｔｅｒｗｉｔｈａｃｏ?

ｃｕｌｔｕｒｅｄｉｎｏｃｕｌｕｍ［Ｊ］．ＢｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１９，

２８２：４８２?４９３．

［１７］　ＢＲＯＭＬＥＹ?ＣＨＡＬＬＥＮＯＲＫＣＡ，ＣＡＧＧＩＡＮＯＮ，

ＫＮＡＰＰＪＳ．Ｂａｃｔｅｒｉａｌｇｒｏｗｔｈｏｎ Ｎ，Ｎ?ｄｉｍｅｔｈｙｌ

ｆｏｒｍａｍｉｄｅ：ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｆｏｒｔｈｅｂｉｏｔｒｅａｔｍｅｎｔｏｆｉｎｄｕｓ

ｔｒｉａｌｗａｓｔｅｗａｔｅｒ［Ｊ］．ＩｎｄｕｓｔｒｉａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙａｎｄＢｉｏ

ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０００，２５（１）：８?１６．

［１８］　ＣＨＥＮＸＲ，ＺＨＡＯＪＧ，ＺＨＡＯＪ，ｅｔａｌ．Ｃｏｎｔｒａｓｔｉｎｇ

ｓｌｕｄｇｅｔｏｘｉｃｉｔｙｕｎｄｅｒｖａｒｉｏｕｓｓｔａｒｔｉｎｇｍｏｄｅｓ（ｓｈｏｃｋ

ｉｎｇｏｒａｃｃｌｉｍａｔｉｎｇ）ａｎｄｏｒｉｇｉｎａｌｏｒｇａｎｉｃｓ （ｗｉｔｈｏｒ

ｗｉｔｈｏｕｔＮ，Ｎ?ｄｉｍｅｔｈｙｌｆｏｒｍａｍｉｄｅ（ＤＭＦ））［Ｊ］．Ｉｎｔｅｒ

ｎａｔｉｏｎａｌＢｉｏｄｅｔｅｒｉｏｒａｔｉｏｎ ＆ Ｂｉｏｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ，２０１５，

１０４：４３５?４４２．

［１９］　ＳＷＡＲＯＯＰＳ，ＳＵＧＨＯＳＨＰ，ＲＡＭＡＮＡＴＨＡＮＧ．

Ｂｉｏｍｉｎｅｒａｌｉｚａｔｉｏｎｏｆ Ｎ，Ｎ?ｄｉｍｅｔｈｙｌｆｏｒｍａｍｉｄｅｂｙ

Ｐａｒａｃｏｃｃｕｓｓｐ．ｓｔｒａｉｎＤＭＦ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＨａｚａｒｄｏｕｓ

Ｍａｔｅｒｉａｌｓ，２００９，１７１（１）：２６８?２７２．

［２０］　ＢＯＬＹＥＮＥ，ＲＩＤＥＯＵＴＪＲ，ＤＩＬＬＯＮＭＲ，ｅｔａｌ．Ｒｅ

ｐｒｏｄｕｃｉｂｌｅ，ｉｎｔｅｒａｃｔｉｖｅ，ｓｃａｌａｂｌｅａｎｄｅｘｔｅｎｓｉｂｌｅｍｉｃｒｏ

ｂｉｏｍｅｄａｔａｓｃｉｅｎｃｅｕｓｉｎｇＱＩＩＭＥ２［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＢｉｏ

ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１９，３７（８）：８５２?８５７．

［２１］　ＫＯＮＧＺ，ＬＩＬ，ＷＡＮＧＴＪ．Ｎｅｗｉｎｓｉｇｈｔｓｉｎｔｏｔｈｅ

ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎｏｆＮ，Ｎ?ｄｉｍｅｔｈｙｌｆｏｒｍａｍｉｄｅ?ｄｅｇｒａｄｉｎｇ

ｍｅｔｈａｎｏｇｅｎｉｃｃｏｎｓｏｒｔｉｕｍ：ａｌｏｎｇ?ｔｅｒｍｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ

ｏｎｔｈｅｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆｐｒｏｋａｒｙｏｔｉｃｃｏｍｍｕｎｉｔｙｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ

ｗｉｔｈａｃｔｉｖａｔｅｄｓｌｕｄｇｅ［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＲｅｓｅａｒｃｈ，

２０２０，１８２：１０９?１１７．

［２２］　ＫＫＡ^ＧＡＹ，ＦＡＣＣＨＩＮＡ，ＳＴＥＦＡＮＥＬＬＩＶ，ｅｔ

ａｌ．Ｉｎｎｏｖａｔｉｖｅｃｈａｒ?ｓｐａｒｇｅｒｆｏｒｉｍｐｒｏｖｉｎｇｖｏｌａｔｉｌｅｆａｔｔｙ

ａｃｉｄｓ（ＶＦＡ）ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｉｎｈｏｍｏａｃｅｔｏｇｅｎｉｃｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ

ｏｆＨ２／ＣＯ２ ｗｉｔｈｍｉｃｒｏｂｉａｌｍｉｘｅｄｃｕｌｔｕｒｅｓ（ＭＭＣ）［Ｊ］．

ＣｈｅｍｉｃａｌＥｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇＪｏｕｒｎａｌ，２０２３，４７１：１４４?１６５．

［２３］　ＢＯＫＵＬＩＣＨＮＡ，ＫＡＥＨＬＥＲＢＤ，ＲＩＤＥＯＵＴＪＲ，

ｅｔａｌ．Ｏｐｔｉｍｉｚｉｎｇｔａｘｏｎｏｍｉｃｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｍａｒｋｅｒ?

ｇｅｎｅａｍｐｌｉｃｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓｗｉｔｈＱＩＩＭＥ２’ｓｑ２?ｆｅａｔｕｒｅ?

ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒｐｌｕｇｉｎ［Ｊ］．Ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ，２０１８，６（１）：９０．

［２４］　ＧＨＩＳＡＬＢＡＯ，ＣＥＶＥＹＰ，ＫＥＮＺＩＭ，ｅｔａｌ．Ｂｉｏｄｅｇ

ｒａｄａｔｉｏｎｏｆｃｈｅｍｉｃａｌｗａｓｔｅｂｙｓｐｅｃｉａｌｉｚｅｄｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏ

ｐｈｓ，ａｎａｌｔｅｒｎａｔｉｖｅｔｏｐｈｙｓｉｃａｌｍｅｔｈｏｄｓｏｆｗａｓｔｅｄｉｓ

ｐｏｓａｌ［Ｊ］．Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ＆Ｒｅｃｙｃｌｉｎｇ，１９８５，８（１）：４７?７１．

［２５］　ＫＯＮＧＺ，ＬＩＬ，ＷＵＪ．Ｉｎｓｉｇｈｔｓｉｎｔｏｔｈｅｍｅｔｈａｎｏｇｅｎｉｃ

ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎｏｆＮ，Ｎ?ｄｉｍｅｔｈｙｌｆｏｒｍａｍｉｄｅ：ｔｈｅｆｕｎｃｔｉｏｎ

ａｌｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓａｎｄｔｈｅｉｒｅｃｏｌｏｇｉｃａｌｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ

［Ｊ］．ＢｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１９，２７１：３７?４７．

［２６］　ＹＡＮＧＮ，ＣＨＥＮＸＲ，ＬＩＮＦＫ，ｅｔａｌ．Ｔｏｘｉｃｉｔｙｆｏｒ

３４１
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ｍａｔｉｏｎａｎｄｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｉｎａｃｔｉｖａｔｅｄｓｌｕｄｇｅｄｕｒｉｎｇ

ｔｒｅａｔｍｅｎｔｏｆ Ｎ，Ｎ?ｄｉｍｅｔｈｙｌｆｏｒｍａｍｉｄｅ （ＤＭＦ）

ｗａｓｔｅｗａｔｅｒ［Ｊ］．ＨａｚａｒｄｏｕｓＭａｔｅｒｉａｌｓ，２０１４，２６４（１３）：

２７８?２８５．

［２７］　ＷＡＮＧＪ，ＬＩＵＸＬ，ＪＩＡＮＧＸＢ．Ｆａｃｉｌｉｔａｔｅｄｂｉｏ?ｍｉｎ

ｅｒａｌｉｚａｔｉｏｎｏｆＮ，Ｎ?ｄｉｍｅｔｈｙｌｆｏｒｍａｍｉｄｅｉｎａｎｏｘｉｃｄｅｎｉ

ｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎｓｙｓｔｅｍ：Ｌｏｎｇ?ｔｅｒｍｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅａｎｄｂｉｏｌｏｇ

ｉｃａｌｍｅｃｈａｎｉｓｍ［Ｊ］．ＷａｔｅｒＲｅｓｅａｒｃｈ，２０２０，１８６：２９８?

３０６．

［２８］　Ｊ?Ｒ?ＭＥＶ，ＨＥＲＭＡＮＮ Ｍ，ＨＩＬＢＲＩＧＦ，ｅｔａｌ．Ｄｅ

ｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆａｆｅｄ?ｂａｔｃｈｐｒｏｃｅｓｓｆｏｒｔｈｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｏｆ

ａｄｙｅ?ｌｉｎｋｅｄｆｏｒｍａｌｄｅｈｙｄｅｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅｉｎＨｙｐｈｏ

ｍｉｃｒｏｂｉｕｍｚａｖａｒｚｉｎｉｉＺＶ５８０［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏ

ｇｙａｎｄＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２００７，７７（４）：７７９?７８８．

［２９］　ＢＨＯＪＡＮＩＧ，ＢＩＮＯＤＫＳ，ＫＵＭＡＲＳＮ，ｅｔａｌ．Ｍｅｍ

ｂｒａｎｅｂｉｏｆｏｕｌｉｎｇｂｙｃｈｌｏｒｉｎｅｒｅｓｉｓｔａｎｔＢａｃｉｌｌｕｓｓｐｐ．：

ｅｆｆｅｃｔｏｆｆｅｅｄｗａｔｅｒｃｈｌｏｒｉｎａｔｉｏｎｏｎｂａｃｔｅｒｉａａｎｄｍｅｍ

ｂｒａｎｅｂｉｏｆｏｕｌｉｎｇ［Ｊ］．Ｂｉｏｆｏｕｌｉｎｇ，２０１８，３４（４）：４２６?

４３９．

［３０］　ＤＨＡＲ Ｋ，ＳＵＢＡＳＨＣＨＡＮＤＲＡＢＯＳＥＳＲ，ＶＥＮ

ＫＡＴＥＳＷＡＲＬＵ Ｋ，ｅｔａｌ．Ｍｅｓｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍｔａｍａｄａｙ

ｅｎｓｅＭＭ３４４１：ａｎｏｖｅｌｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏｐｈｗｉｔｈａｇｒｅａｔｐｏｔｅｎ

ｔｉａｌｉｎｄｅｇｒａｄｉｎｇＮ，Ｎ′?ｄｉｍｅｔｈｙｌｆｏｒｍａｍｉｄｅ［Ｊ］．Ｉｎｔｅｒｎａ

ｔｉｏｎａｌＢｉｏｄｅｔｅｒｉｏｒａｔｉｏｎ＆Ｂｉｏｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ，２０２０，１５３：１０５

?１１３．

［３１］　ＣＨＥＮＹＷ，ＬＩＢ，ＱＩＵＹ，ｅｔａｌ．Ａｎｏｖｅｌｃｈｅｍｉｃａｌ／ｂｉ

ｏｌｏｇｉｃａｌｃｏｍｂｉｎｅｄｔｅｃｈｎｉｑｕｅｆｏｒ Ｎ，Ｎ?ｄｉｍｅｔｈｙｌ

ｆｏｒｍａｍｉｄｅｗａｓｔｅｗａｔｅｒｔｒｅａｔｍｅｎｔ［Ｊ］．Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ

Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１６，３７（９）：１０８８?１０９３．

［３２］　ＣＨＥＮＺＢ，ＳＵＨＹ，ＨＵＤＸ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｏｆｏｒｇａｎｉｃ

ｌｏａｄｉｎｇｒａｔｅｏｎｔｈｅｒｅｍｏｖａｌｏｆＤＭＦ，ＭＣａｎｄＩＰＡｂｙ

ａｐｉｌｏｔ?ｓｃａｌｅａｎＭＢＲｆｏｒｔｒｅａｔｉｎｇｃｈｅｍｉｃａｌｓｙｎｔｈｅｓｉｓ?

ｂａｓｅｄａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｓｏｌｖｅｎｔ ｗａｓｔｅｗａｔｅｒ［Ｊ］．Ｃｈｅｍｏ

ｓｐｈｅｒｅ，２０１８，１９８：４９?５８．

［３３］　ＬＵＸＹ，ＷＡＮＧ Ｗ Ｗ，ＺＨＡＮＧＬＧＧ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

ＭｅｃｈａｎｉｓｍｏｆＮ，Ｎ?Ｄｉｍｅｔｈｙｌｆｏｒｍａｍｉｄｅｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ

ｉｎ犕犲狋犺狔犾狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狊狆．ｓｔｒａｉｎＤＭ１［Ｊ］．Ａｐｐｌｉｅｄａｎｄ

ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１９，８５（１２）：２７５?２８９．

［３４］　ＬＩＪＨ，ＤＩＪＫＳＴＲＡＰ，ＬＵＱ Ｈ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｉｃｓ?ｉｎ

ｆｏｒｍｅｄｉｎｓｉｇｈｔｓｉｎｔｏｍｉｃｒｏｂｉａｌｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎｏｆＮ，Ｎ?

ｄｉｍｅｔｈｙｌｆｏｒｍａｍｉｄｅ［Ｊ］．ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＢｉｏｄｅｔｅｒｉｏｒａｔｉｏｎ
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