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专论与综述 

基于甲烷氧化菌的脱氮技术研究进展 

杨娅男  李彦澄*  李江  吴攀  吕杨 
贵州大学资源与环境工程学院  贵州 贵阳  550025 

摘  要：甲烷氧化菌利用甲烷作为唯一碳源和能源，在氧化甲烷的过程中能有效地实现脱氮，该过

程分为好氧甲烷氧化耦合反硝化(aerobic methane oxidation coupled to denitrification，AME-D)和厌氧

甲烷氧化耦合反硝化(anaerobic methane oxidation coupled to denitrification，ANME-D)，在碳循环和

氮循环的研究中具有重要意义。本文通过总结近年来有关甲烷氧化菌的分类与分布，阐述 AME-D

和 ANME-D 的基本原理、影响因素和应用情况，提出相应的研究方向，以期为甲烷氧化菌在污水脱

氮中的应用提供参考。 
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Advances of methanotrophs-based denitrification technology 
researches 
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Abstract: Methanotrophs can use methane as the only carbon source and energy sourcey to effectively 
remove nitrogen in the oxidation, which can be divided into aerobic methane oxidation coupled to 
denitrification (AME-D) and anaerobic methane oxidation coupled to denitrification (ANME-D), and thus, 
they are of vital significance in the researches of carbon and nitrogen cycles. In this paper, after 
summarizing the classification and distribution of methanotrophs in recent years, the basic principles, 
influencing factors and application of AME-D and ANME-D are then expounded, and in the end, the 
related future trend is analyzed and proposed, in an attempt to make a slightest contribution to the studies 
of methanotrophs-based applications in wastewater denitrification. 
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城市工业的加速发展导致城镇污水排放量日

益增大，污水经过传统工艺处理后出水中仍含有大

量的氮污染物，过量氮的排放会引起水体富营养

化，破坏生态环境。传统污水处理工艺出水碳氮比

(C/N)比较低，无法满足异养反硝化脱氮所需的碳

源，从而排放无法达标，需采用外加碳源的方式，

常用的碳源有甲醇、葡萄糖和乙酸钠等[1]，外加碳

源会导致处理成本高、经济效益差和资源浪费等问
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题，当进水水质波动时，容易造成碳源投加不准确，

进而影响出水水质的现象。 

甲烷的结构稳定，在自然界中分布广，温室效

应是 CO2 的 25 倍[2]，污水处理的厌氧段、污泥消化、

湖泊和自然湿地等会产生大量甲烷气体，若管理得

当，可被认为是一种有价值的燃料和潜在的能源或

碳源。甲烷氧化菌[3]是一种独特的革兰氏阴性菌，

能利用甲烷作为唯一的碳源和能源物质，在碳循环

和氮循环中起重要作用。甲烷氧化菌广泛地分布于

自然环境中，包括好氧和厌氧环境，比如污水处理

厂污泥[4]、煤矿坑[5]、土壤[6]、深海沉积物[7]和垃圾

填埋场土壤[8]等。大部分已知的甲烷氧化菌的生长

环境 pH 为 5.0−8.0，温度为 20−30 °C，同时也存在

耐低温(<15 °C)、耐热(>40 °C)、耐酸性(<5.0)、耐

碱性(>9.0)的甲烷氧化菌[9]。研究发现甲烷氧化菌在

氧化甲烷的过程中能有效实现氮污染物的去除，该过

程分别为好氧甲烷氧化耦合反硝化(aerobic methane 

oxidation coupled to denitrification，AME-D)[1]和厌氧

甲烷氧化耦合反硝化(anaerobic methane oxidation 

coupled to denitrification，ANME-D)[2]。本文重要介

绍 AME-D 和 ANME-D 两种脱氮技术、影响因素和

应用情况，提出相应的研究方向，以期为甲烷氧化

菌在污水脱氮中的应用提供参考价值。 

1  甲烷氧化菌 

甲 烷 的 氧 化 过 程 最 早 被 Kaserer 发 现 于  

1905 年[10]，随后 1906 年 Sohngen 分离出第一株

甲烷氧化菌 Pseudomonas (Bacillus) methanica[11]，

直到 20 世纪 70 年代，Whittenbury 等分离鉴定出

近百种甲烷氧化菌[12]，形成了甲烷氧化菌分类学

的基本框架。Malashenko[13]和 Trotsenko[14]分别于

1976 年补充了部分甲烷氧化菌，后来，Bowman 等

在 1993 年对甲烷氧化菌的分类进行了修正[15]，并于

1995 年进一步明确了甲基球菌科(Methylococcaceae)

的分类学位置[16]。截至目前，不断有学者发现新

的甲烷氧化菌，如 Dedysh 等[17]于 2005 年分离培养

出第一株兼性甲烷氧化菌 Methylocella silvestris 

BL2。Pol 等[18]于 2007 年分离出一株能在 pH<1.0

的 条 件 下 生 存 的 甲 烷 氧 化 菌 Acidimethylosilex 

fumarolicum SolV。Islam 等[19]于 2008 年在 55 °C 和

pH 3.5 的条件下获得一株耐热耐酸的甲烷氧化菌

Methyloacida kamchatkensis Kam1。Vorobev 等[20]

于 2011 年在 pH<4.0 的环境中分离出了 3 株类似

属于 Methylocella 的甲烷氧化菌 AR4 T、SOP9 和

LAY，它们均只产生可溶性甲烷单加氧酶(soluble 

methane monooxygenase，sMMO)。Kits 等 [21]于

2015 年发现了具有脱氮功能的属于 Methylomonas 

denitrificans 的甲烷氧化菌 FJG1。 

随着新的甲烷氧化菌的不断发现，其数量和

种类也在不断地增加。根据氧气是否作为电子受

体，将甲烷氧化菌分为好氧菌和厌氧菌。根据微

生物的代谢方式、细胞形态、胞质内膜构造、休

眠阶段的类型和生理特征等，将好氧甲烷氧化菌

(aerobic methane oxidation，AME)分为 3 类[22]：

Group I (Gammaproteobacteria) 、 Group II 

(Alphaproteobacteria)和 Group III (Verrucomicrobia)。

厌氧甲烷氧化菌仅隶属于 NC10 门。目前厌氧甲

烷 氧 化 古 菌 (ANME)分 为 3 类 [23]： ANME-1、

ANME-2 和 ANME-3 。 ANME-2 又 可 以 分 为

ANME-2a、ANME-2b、ANME-2c 和 ANME-2d

这 4 类[24]。 

甲烷氧化菌在氧化甲烷的同时能有效脱氮，并

能实现甲烷的资源化利用，减少对环境的污染。甲

烷氧化菌脱氮分为 AME-D[1]和 ANME-D[2]。甲烷氧

化菌利用甲烷单加氧酶(methane monooxygenase，

MMO)催化甲烷转化为甲醇，再被甲醇脱氢酶氧化

生成甲醛，最后该菌通过丝氨酸途径、核酮糖单磷

酸途径或 CBB 循环(calvin-benson-bassham cycle)将

甲醛转化为细胞物质，这一系列的中间代谢产物被

反硝化菌利用进行脱氮 [25]。该反应中的关键酶

MMO 分为两种：存在于细胞质中的 sMMO 和存在

于 细 胞 膜 中 的 颗 粒 型 甲 烷 单 加 氧 酶 (particulate 

methane monooxygenase，pMMO)。 
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2  好氧甲烷氧化耦合反硝化(AME-D) 

2.1  AME-D 基本原理 

好氧甲烷氧化菌最早在 1906 年被发现[11]，20

世纪 70 年代，Harremoes 等为了使污水厂污泥厌氧

发酵产生的沼气和垃圾填埋场产生的填埋气有效

利用，将甲烷作为反硝化的气体碳源应用到污水处

理中，首次发现了 AME-D 的现象[26]。之后甲烷作

为反硝化碳源的潜力被不断发现。但是，截至目前，

由 于 微 生 物 群 落 的 生 理 和 分 类 学 的 复 杂 性 ，

AME-D 的机制仍然是模糊的。根据热力学定律，

AME-D 的化学方程式可以表述为[1]： 

1/2CH4+1/4O2=1/2CH3OH 
ΔG0′=−62.34 kJ/eeq                        (1) 
1/6CH3OH+1/4O2=1/6CO2+1/3H2O 
ΔG0′=−115.56 kJ/eeq                         (2) 
CH3OH+1/5NO3

−+1/5H+=1/10N2+1/6CO2+13/30H2O 
ΔG0′=−109.04 kJ/eeq                        (3) 
CH4+1.1O2+0.72NO3

−+0.72H+=0.36N2+CO2+2.36H2O 
ΔG0′=−kJ/eeq                              (4) 

目前，对 AME-D 过程有两种解释：一是 AME

和反硝化菌的协同代谢作用脱氮 [27]；另一种是

AME 单独完成甲烷氧化和部分反硝化作用，最终

产物为氮气[28]。 

(1) 协同脱氮：大多数 AME-D 过程被认为是

AME 与反硝化菌协同作用的结果。AME 氧化甲烷

会产生中间产物，如甲醇、乙酸盐、柠檬酸盐等，

反硝化菌能够利用 AME 释放的可溶性有机中间体

作为电子供体来去除 NO3
−或 NO2

−。Rhee 等于 

1978 年[29]分离得到一株 Methylomona 属的好氧甲

烷氧化菌和一株非甲基营养型的反硝化菌，并且这

两株菌之间的重要中间产物为柠檬酸盐，首次证实

好氧条件下甲烷氧化菌和反硝化菌协同作用完成

脱氮。在另一项研究中，Mechsner 等[30]在甲烷和

氧气存在的情况下，混合培养了一株Ⅰ型好氧甲烷

氧化菌 Methylococus capsulatus 和一株甲醇型反硝

化菌，观察到低水平的甲醇产生、NO3
−的消耗和

N2 的积累，表明反硝化菌与好氧甲烷氧化菌通过

中间产物甲醇发生协同作用。李彦澄等[31]通过高通

量 测 序 得 到 系 统 中 起 主 要 作 用 的 甲 烷 氧 化 菌

Methylocaldum 和 反 硝 化 菌 Denitratisoma 、

Hydrogenophaga 协同脱氮。 

(2) AME 单独脱氮：通过基因组测序和转录分

析技术，获得了更多 AME 存在部分反硝化潜能的

基因组证据，相关研究发现，AME 中存在 nirS、

nirK、norB 等能参与脱氮过程的基因，但至今没

有 发 现 一 株 具 有 全 部 反 硝 化 功 能 基 因 的

AME[27-28]。由于 AME 体内的反硝化功能基因广泛

分布，其在高硝态氮或亚硝态氮的环境中具有生存

优势[28]。Kits 等研究发现[21]，在 NO3
−作为电子受

体的低氧条件下培养细菌时，脱氮基因(narG、

nirK、norB 和 norC)的转录水平在脱氮甲基杆菌

FJG1 中显著升高，因此，观察到细菌将 NO3
−还原

与甲烷氧化偶联并产生 N2O 终产物。此外，NO3
−

还原也可以通过好氧甲烷氧化菌与一个或两个反

硝化基因的协同进行，在德国 Dagow 湖的底泥中

也观察到好氧甲烷氧化菌之间可能存在协同硝酸

盐呼吸的脱氮作用[27]。 

2.2  AME-D 影响因素 

研究表明 AME-D 工艺的关键在于影响因素的

控制，包括温度、pH、甲烷浓度、溶解氧(dissolved 

oxygen，DO)和 Cu2+浓度等，其中，DO 和 Cu2+浓

度是主要的影响因素。 

(1) DO：DO 是最重要的影响因素，当停止供

应氧气时，好氧甲烷氧化菌无法氧化甲烷，从而未

能释放出作为反硝化电子供体的中间产物，反硝化

作用就会终止 [32]。Thalasso 等 [32] (1997)证实了

AME-D 过程对氧气的需求，随着氧气分压增大，

硝酸盐的去除率逐渐增加，当氧分压达到 46 mbar

左右后，硝酸盐的去除率呈下降趋势；然而当分压

达 166 mbar 时，硝酸盐的去除率上升并达到最大

值。相比于较高的氧分压，较低氧分压下总氮的去

除是通过反硝化作用而不是同化作用进行的，这表

明低氧分压时甲烷的有效利用率高。除了氧分压的

研究，Modin 等[33]采用不同供氧方式对开发的 3 种

MBfR 结构进行实验，结果表明，随着 DO 的增加，
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反硝化速率会降低。相反地，刘晶静[34]以渗滤液

沉积物为接种物，在微好氧条件下利用血清瓶批次

试验进行富集培养，反应器配水 DO 升高会促进反

硝化速率提高，这一现象可能是由于污泥中存在好

氧反硝化微生物。同样的微氧条件下，周祥玉等[43]

以污水处理厂厌氧污泥为接种物，进行以 AME-D

过程为主的 NO3
−/NO2

−还原，NO3
−和 NO2

−的去除

率分别为 3.69 mg/(L·d)和 18.04 mg/(L·d) (以 N 计)，

但反硝化去除率较低。马若潺等[35]对低氧环境中

好氧甲烷氧化菌的甲烷氧化活性和种群结构等进

行了综述，氧浓度不仅影响其活性和种群结构，不

同 DO 浓度下有不同的代谢途径。 

(2) Cu2+：Cu2+也是影响 AME-D 的一个因素，

Cu2+ 浓 度 影 响 好 氧 甲 烷 氧 化 菌 中 存 在 的 2 种

MMO，即 sMMO 和 pMMO 的表达。Cu2+浓度高

时(>2.5 µmol/g) pMMO 得到表达，反之，低 Cu2+

浓度时 sMMO 被表达[36]；Graham 等[37]发现 Cu2+

浓度会影响培养物中甲烷氧化菌菌群的种类，从而

产生不同的甲烷氧化活性。van Der Ha 等[38]试验得

到适量 Cu2+ (0.64 mg/L)的添加可以促进 pMMO 的

表达，提高甲烷氧化的活性，从而促进反硝化脱氮。 

邓永翠等[39]综述了不同自然湿地中好氧甲烷

氧化菌的生理生态特征和群落多样性，并对未来甲

烷氧化菌的发展进行了展望。在此基础上，宋现晖

等[40]在冬季利用序批式深床人工湿地进行试验，得

到温度对脱氮的影响，在 8−10 °C 条件下 2 级序批

式深床人工湿地系统总氮(total nitrogen，TN)去除

率达到 78.7%。沈炫旭[41]取不同湿地基质通过反应

器模拟富集培养，DO、温度和有机质含量都会对

湿地氮的去除产生影响。 

2.3  AME-D 应用情况 

Thalasso 等[32]于 1997 年采用 AME-D 工艺，

在间歇反应器中获得了 0.6 g NO3
−-N/(VSS·d)的明

显 NO3
−去除率。反硝化脱氮量占废水中 NO3

−总

脱氮量的 5%−75%。Rajapakse 等[42]利用气水逆向

流 生 物 滤 池 进 行 试 验 ， 进 水 硝 氮 浓 度 控 制 在   

7−10 mg NO3
−-N/L 时，反硝化率为 91.2%，获得了

良好的反硝化效果。在地下水中存在间接反硝化作

用(甲烷和氧气同时存在)。其他研究人员也得到了

类似的结果。这些研究都是在传统的活性污泥系统

基础上，直接供应甲烷和氧气进行的[43]。上述试

验甲烷和空气都以曝气的形式向液相中逸出，为了

使甲烷得到充分的利用，Waki 等[44]使用一种分割

式的生物反应器，用挡板将 CH4 和 O2 的进气端和

出气端分开，使 CH4 和 O2 在气相中分隔而在液相

中混合，CH4 的出气端可回收较高纯度的甲烷气，

可进行燃烧或发电等再利用。较新的发现是利用膜

生物反应器(membrane biofilm reactor，MBfR)，通

过膜腔直接提供气体底物(如 CH4、O2)，提高微生

物之间的传质效率，以去除废水中的化学需氧量

(chemical oxygen demand，COD)、总氮和其他污染

物。Modin 等[33]报道了该体系中较低的 C/N 比为

2.8−4.0，并且 Sun 等[45]取得了较高反硝化效率，

反硝化率稳定达到 97%，最大硝酸盐去除率在

1.55−1.78 mg/(g·d)。李彦澄等[31]采用气体循环序

批 式 生 物 膜 反 应 器 (gas circulation sequencing 

bath biofilm reactor，gcSBBR)构建 AME-D 系  

统，在氮负荷为 0.075kg/(m3·d)时，反硝化速率为     

74.25 mg/(L·d)，其中硝酸盐去除率达到 98.93%。 

3  厌氧甲烷氧化耦合反硝化(ANME-D) 

3.1  ANME-D 基本原理 

厌氧甲烷氧化菌的细胞倍增时间长，生长缓

慢。目前发现唯一能够利用甲烷为电子供体、以

硝酸盐为电子受体进行厌氧甲烷氧化的古菌[2]是

归属于 ANME-2d 的 Candidatus Methanoperedens 

nitroreducens。已知的厌氧甲烷氧化过程根据其不

同电子受体类型主要分为 3 种：(1) 硫酸盐型

(sulphate-dependent anaerobic methane oxidation，

SAMO)[46] ； (2) 硝 酸 盐 型 或 亚 硝 酸 盐 型

(denitrification dependent anaerobic methane 

oxidation，DAMO)；(3) 铁、锰依赖型[47]。隶属

于 ANME-D 过程的为硝酸盐型或亚硝酸盐型。根

据热力学定律，ANME-D 的化学方程式可以表述
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为[48]： 

5CH4+8NO3
−+8H+→5CO2+4N2+14H2O 

(ΔGθ′=−765 kJ/mol CH4)                    (5) 
3CH4+8NO2

−+8H+→3CO2+4N2+10H2O 

(ΔGθ′=−928 kJ/mol CH4)                    (6) 
Islas-Lima 等 [49]首次在实验室条件下证实了

ANME-D 过程的存在，但缺乏分析反应器中微生

物菌群的研究，缺少数据和机理研究的支撑。直到

21 世纪，Raghoebarsing 等[50]首次证实了 ANME-D

的存在，利用序批式反应器，以淡水沟渠污泥为接

种物，经过 16 个月的培养成功获得了厌氧甲烷氧

化 (denitrification dependent anaerobic methane 

oxidation，DAMO)细菌，将该过程命名为亚硝酸

盐型甲烷厌氧氧化(N-DAMO)，并推测该反应是通

过 ANME 古菌逆向产甲烷，以甲烷为电子供体转

移给反硝化菌还原硝酸盐或亚硝酸盐，实现碳氮同

步去除。但随着之后的深入研究发现，Ettwig 等[23]

通过在 DAMO 微生物富集实验中加入一种产甲烷

菌抑制剂(溴乙基磺酸钠)，古菌数量逐渐减少，证

实 ANME-D 是一种生化机制进行的，不是逆向产

甲烷的作用，也不需要古菌的配合物，进一步确定

是由一种 NC10 门细菌 M. oxyfera 独立完成的以

NO2
−为 电子受体 的 ANME-D 过程，并解释 了

DAMO 微生物的代谢过程。 

3.2  ANME-D 影响因素 

在 ANME-D 工艺中，温度、甲烷、电子受体

和氧气等影响因素会对该工艺产生很大的影响。 

(1) 温度。Raghoebarsing 等[50]首次富集培养

在 25 °C 下发现了 DAMO 古菌，但其比例只占

10%；深入研究发现当温度从 25 °C 升到 30 °C 时，

DAMO 古菌消失。然而，Hu 等[24]对混合物富集培

养，研究 22、35、45 °C 温度对 ANME-D 的影响，

发现 22 °C 时仅存在 DAMO 细菌，35 °C 时同时发

现了 DAMO 细菌和 DAMO 古菌，而 45 °C 时无

DAMO 微生物存在；22 °C 和 35 °C 的两组反应器

在培养 350 d 后反硝化效率为 0.11 mmol/(L·d)和

2.0 mmol/(L·d)。因此，温度对 ANME-D 过程及

DAMO 微生物富集是一个复杂的因素，还有待更

深入的探究。 

(2) 电子受体。硝酸盐(NO3
−)和亚硝酸盐(NO2

−)

都是 ANME-D 过程中的电子受体，但研究发现

NO2
−更适合做 ANME-D 的电子受体。Hu 等[24]总

结了成功富集 DAMO 微生物的研究并分析了其组

成与基质类型有关，研究发现 NO2
−和 NO3

−作为电

子受体条件下，以 NO2
−为基质的富集培养物中古

菌数量逐渐减少，100 d 后直接消失，最后仅存在

M. oxyfera 细菌，而以 NO3
−为基质的富集培养物中

仍存在细菌和古菌，这表明 DAMO 微生物对不同

电子受体有选择性，这也印证了 Raghoebarsing 等[50]

研究认为 NO2
−是更优于 NO3

−的电子受体，推测古

菌只起到将 NO3
−转化为 NO2

−的作用，而细菌则以

NO2
−为电子受体进行 ANME-D。而 Yarbrough 等[51]

研究发现 NO2
−对一般微生物生长具有一定的抑制

作用，过高的 NO2
−浓度会对细菌的生长有一定的

抑制作用，因此推测古菌可能需要细菌去除 NO3
−

以避免 NO2
−对其自身生长的毒性，NO2

−更适应于

M. oxyfera 细菌生长，还有待进一步研究证实[24]。

在此基础上，何崭飞等[52]利用 Monod 方程研究得

到存在一个最佳的 NO2
−初始浓度(1.92 mmol/L)，

浓度过低会抑制 DAMO 微生物生长，过高则会对

细菌产生毒性。楼菊青等[53]利用不同接种物进行

DAMO 微生物的富集培养，探究接种物对微生物

的影响，研究得到 NO3
−对 DAMO 古菌具有重要的

作用，而 NO2
−对 DAMO 细菌富集有较大的影响。

柴风光等[54]研究 NO3
−和 NO2

−对富集产物的影响，

以 NO2
− 为 电 子 受 体 时 得 到 的 富 集 产 物 只 有

N-DAMO 古菌，而以 NO3
−为电子受体时其富集产

物则由 N-DAMO 细菌和古菌共同组成。 

(3) CH4。CH4作为DAMO唯一的碳源和能源[23]，

决定了 ANME-D 脱氮效率和其功能微生物的活

性，但 CH4 在水中溶解度很低。何崭飞等[52]发现

了 CH4 分压和搅拌速率会影响 CH4 在水中的溶解

度，即 CH4 在水中的传质效率。赵荣等[55]富集培

养 N-DAMO 微生物，研究 CH4 分压对 N-DAMO
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过程脱氮速率的影响，结果表明，当 CH4 分压在

0−98 kPa 内，N-DAMO 脱氮速率与 CH4 成正比；

在 0−49 kPa 范围内，脱氮速率增长较快；但在

49−98 kPa 范围内时，脱氮速率增长减缓。 

(4) O2。Ettwig 等[23]研究表明 DAMO 代谢过

程中会进行“胞内产氧”，从而氧化甲烷。Luesken

等[56]探究了 O2 对 M. oxyfera 细菌的影响，研究发

现外界的 O2 会对 DAMO 过程有抑制作用，在 2%

和 8% O2 占比的环境中，CH4 和 NO2
−的转化率下

降，且 NO2
−去除率为厌氧条件下的 43%和 19%。

之后研究发现在夏季时，比利时 Dendrestone 湖水

体中 DO 浓度较低，DAMO 会占据主导地位，且

途径都以 DAMO 为主[57]。 

3.3  ANME-D 应用情况 

Wu 等[58]利用免疫荧光定位技术对 M. oxyfera

细菌的甲烷氧化机理进行研究，发现甲烷氧化过程

中 M. oxyfera 细菌里同时存在关键酶 pMMO 和

NO2
−还原酶(NirS)，进一步证实 M. oxyfera 细菌单

独完成了 DAMO 过程，但催化 NO 生成 N2 和 O2

过程的歧化酶至今未找到。许多研究者经过一系列

的 试 验 后 ， 发 现 在 不 同 的 环 境 中 均 能 检 测 到

DAMO 微生物的存在，例如污水处理厂污泥[59]、

泥炭地土壤[60]、农田水稻土壤[61]、淡水湖泊沉积

物 [62]、淡水河道沉积物 [63]等。近年来，为了将

ANME-D 应用到实际工程中，研究人员设计了不

同类型的人工反应器，通过单独接种或混合接种上

述沉积物进行长时间的富集培养，获得 DAMO 产

物后进行废水脱氮实验，目前成功的培养富集方式

有 DAMO 细菌、DAMO 细菌与古菌混合、DAMO

与厌氧氨氧化微生物 (anammox)混合 [49,59,64-66]。

Kampman 等[67]利用污水厂活性污泥在 MBR 反应

器中 20 °C 条件下富集培养 DAMO 细菌 200−300 d

后，污水脱氮效率为 36 mg/(L·d)。Bhattacharjee   

等[68]在 SBR 反应器中 35 °C 条件下利用河道沉积

物富集培养 DAMO 细菌 100 d 后，脱氮效率为 

40.3 mg/(L·d)。考虑到实际污水中存在 NH4
+，Shi

等[65]提出利用 DAMO 和 anammox 功能菌共同作

用脱氮。Ding 等[69]利用 MBR 反应器接种河道沉

积 物 富 集 培 养 100−200 d (32−37 °C) 后 得 到

DAMO-anammox 联合富集微生物并且脱氮效率为

174 mg/(L·d)。Cai 等[70]建立微孔膜曝气膜反应器

(membrane biofilm reactor，MBfR)，联合富集了

DAMO 功能菌和 anammox 细菌，不断增加 NO3
−

和 NH4
+负荷，反应 453 d 后硝酸盐去除率达到了

684±10 mg-N/(L·d)，为迄今为止关于 DAMO 反应

器报道中最高的硝酸盐去除率。Xie 等[71]利用膜生

物 反 应 器 对 厌 氧 污 泥 消 化 液 进 行 DAMO 和

anammox 工艺处理，NO2
−和氨氮实现同时去除，

去除率分别为 560 mg/(L·d)和 470 mg/(L·d)。TN 去

除率达 1 kg/(L·d)。 

4  结语与展望 

甲烷氧化菌能利用甲烷为碳源和能源，并能实

现甲烷氧化和反硝化的耦合，是一种具有脱氮应用

潜力的微生物，尤其针对低 C/N 的含氮污水。本

文总结了近年来有关甲烷氧化菌的分类与分布，并

阐述了 AME-D 和 ANME-D 的基本原理、影响因

素和应用情况。然而这两种类型并未实现工程化应

用，在 AME-D 过程中存在甲烷传质效率、微生物

生 长 速 率 和 反 应 器 类 型 等 问 题 突 出 ， 而 在

ANME-D 过程中存在 DAMO 功能菌富集时间长、

生长速度慢和作用机理不明等问题。为了明确

AME-D 和 ANME-D 的作用机理和促进 AME-D 和

ANME-D 的应用，可从以下几方面进行深入研究：

(1) 针对多种自然环境下的 ANME-D 微生物的高

精度原位观测，明确 ANME-D 微生物的多样性分

布，为实验研究合理选择接种污泥提供依据；(2) 

进一步开展 AME-D 和 ANME-D 过程中的不同影

响因素研究，确定高效脱氮的控制参数，为其实际

应用提供参考；(3) 结合现有分子生物学技术和蛋

白质分析技术，明确 AME-D 和 ANME-D 的作用

机理；(4) 结合理论研究开发经济可行的工程解决

方案，提高该技术应用的可行性。 
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