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摘　要　随着塑料排放问题日益严重，造成污水处理厂中存在大量的微塑料，而微塑料对好氧反硝化菌的影响

机制尚不清楚。基于 SBR富集筛选好氧反硝化菌群，并深入研究了水体中典型微塑料 (PS、PA)对好氧反硝化

菌群的影响，同时从菌群胞外多聚物含量、比耗氧速率、微生物群落结构变化以及反硝化基因 (napA，nirS，
cnorB，nosZ基因)丰度变化等多个角度揭示了其可能的影响机制。结果表明：典型微塑料 PS、PA的胁迫均会

对好氧反硝化菌群的脱氮性能产生抑制作用，产生一定量亚硝酸盐氮的积累。高通量测序分析结果揭示了功能

性反硝化降解微生物群落的丰度和种类变化是 SBR脱氮性能变化的主要原因。以上研究成果可为将好氧反硝化

菌应用于接纳工业废水的城镇污水处理厂中提供参考。

关键词　好氧反硝化；脱氮特性；工业废水；微塑料；群落结构 

  
进入环境的微塑料会导致生物链破坏等一系列环境问题，严重影响生态系统的稳定性和人类

健康。微塑料 (microplastics，MPs)，通常指粒径小于 5 mm的塑料颗粒，是近年来新兴环境污染物

研究的热点对象之一 [1]。虽然现场研究中记录的 MPs的尺寸范围相对较广，但目前大多数实验室

研究通常在较小的尺寸范围内使用纳 /微塑料 (N/MPs)，介于纳米和亚微米之间 [2-4]。即使在小范围

内，获得的 N/MPs的生态毒理学数据也显示出一些差异。一般认为，粒径越小的 N/MPs，其生物

利用度越高，保留时间越长，对生物群的毒性越大[5]。

由于微纳米塑料污染是环境领域的一个新兴问题，许多基础研究问题仍有待解决，现有的研

究大多局限于微塑料在生物体内的积累，在河口区采集的 23%野生海鲶和 7.9%的石首鱼体内均检

测到微塑料 [6-7]。但有关微塑料对微生物生态影响的研究还较少，已有研究表明，塑料在海洋环境

里能作为载体供微生物附着生长，由于塑料的疏水性，其表面可有利于微生物生物膜的形成 [8]。

MPs影响微生物群落的结构和功能，进而导致 MPs的物理和化学性质的改变。NEGORO[9] 解析了

由壤霉菌属 nylC编码的尼龙寡聚物水解酶的晶体结构并证明四倍体突变体能水解多聚尼龙，但尼
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龙水解酶是否能在合适的时间段内大量分解 PA还需证明。YANG等 [10] 发现聚苯乙烯饲喂的黄粉

虫幼虫粪便中 PS长链发生解聚，证明了肠道微生物对 PS分解起主要作用，分离出一株能以 PS为

唯一碳源的微小杆菌 Exiguobacterium sp.YT2，在液体培养 60 d能降解 7.4%±0.4%的聚苯乙烯。然

而，污水处理过程中微塑料对好氧反硝化脱氮效果的研究还很少，其对好氧反硝化污泥的影响机

制尚待探讨。因此，本研究以反硝化污泥作为接种源，富集筛选好氧反硝化菌群，以 60 nm聚苯

乙烯 (PS)和 37~74 μm聚酰胺 (PA)作为模型微塑料污染物，旨在研究微塑料对好氧反硝化菌群脱氮

特性及反硝化相关基因表达的影响，为好氧反硝化菌在污水处理厂中的应用提供理论依据。 

1    实验材料与方法
 

1.1    菌群来源和培养基

NH+4 NO−3

NH+4
NO−3

本研究所用接种污泥取自于江西省南昌市泉岭垃圾焚烧发电厂的渗滤液处理的反硝化污泥。

富集培养基/驯化测试培养基：CH3COONa 3.28 g·L−1、NH4Cl 0.38 g·L−1、KNO3 1 g·L−1、KH2PO4 0.1 g·L−1、

K2HPO4 0.168 g·L−1、MnSO4·7H2O 0.1 g·L−1、CuSO4 0.1 mg·L−1、CaCl2 0.01 g·L−1、FeSO4·7H2O 0.006 g·L−1。

去离子水溶解，碳氮比为 4，pH为 7.0~7.5，约含 100 mg·L−1 的 -N和  140 mg·L−1 的 -N。反硝

化性能测试培养基：CH3COONa 8.45 g·L−1、NH4Cl 0.63 g·L−1、KNO3 0.726 g·L−1、KH2PO4 0.18 g·L−1、

MgSO4·7H2O 0.2 g·L−1、CaCl2 0.02 g·L−1、FeSO4·7H2O 0.006 g·L−1；约含 160 mg·L−1 的 -N和 100 mg·L−1

的 -N。去离子水溶解。将所有培养基的 pH调至 7.0~7.5，在 121 oC灭菌 30 min。 

1.2    实验装置

反硝化污泥的富集和驯化过程在总容积

为 3  L的 自 制 透 明 有 机 玻 璃 SBR中 进 行 ，

SBR中部配有恒速电动搅拌器，体系内部通过

可调式空气泵和砂芯曝气器对反应体系进行曝

气。运行周期约为 24 h，包括瞬间进水、约 23 h
好氧反应、 15 min静置沉降、 0.5 h出水和闲

置，排水比接近 100%。取样点设置在静置

前。反应装置如图 1所示。 

1.3    菌群的富集和驯化

取 400 mL反硝化污泥于 SBR中，向其中

NH+4
NO−3 NO−2

NH+4 NO−3 NO−2

加入 2 L富集培养基。在转速为 150 r·min−1 的恒速电动搅拌下，打开曝气器进行富集培养。运行周

期约为 24 h(好氧反应时间约 23 h)。对每个周期的出水水样进行水质分析，测定三氮 ( -N、

-N和 -N)和 pH。分别取 200 mL富集得到的好氧反硝化菌群样品于 3个自制的 SBR中，分

别记为 M0、M1、M2，各加入 1 L驯化培养基。在每次运行周期开始前，向 M1 和 M2 反应器中分别

加入 250 μg·L−1 PS 和 250 μg·L−1 PA，在 150 r·min−1 下打开曝气器进行驯化培养，运行周期与富集过

程相同。对每个周期的出水水样进行水质分析比较，测定三氮 ( -N， -N和 -N)、TOC、
TN和 pH。 

1.4    比耗氧速率分析

取一定体积菌群样品，于 3 500 r·min−1 下离心 5 min，弃去上清液，剩余样品用 0.1 mol·L−1

PBS缓冲液 (pH=7)重悬，将溶解氧浓度达到饱和的模拟生活污水倒入后迅速将橡皮塞塞上，体系

内保证无气泡，打开溶解氧仪，每隔 30 s记录溶解氧的变化值，同时测定MLSS。 

1.5    胞外聚合物及溶解性微生物产物分析

对驯化周期结束后所取菌群样品采用超声提取法 [11] 进行附着型胞外聚合物 (EPS)及溶解性微

 

图 1    SBR 反应装置示意图

Fig. 1    Schematic diagram of SBR device
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生物产物 (SMP)的提取和测定。取 4 mL菌群样品于 5 500 r·min−1 离心 20 min，其上清液经由

0.22 μm纤维素滤膜过滤，过滤液即为 SMP样品，向剩余样品中加入 0.9%的生理盐水至原体积后

再次进行涡旋振荡，重复此操作 2次。将上述样品在 40 W、2 min下冰水浴超声。再将上述样品在

8 000 r·min−1 下离心 30 min后，上清液采用 0.22 μm纤维素滤膜过滤，所得溶液即为 EPS样品。 

1.6    群落结构分析

取 1 mL污泥或菌群样品，采用细菌 DNA提取试剂盒  (申能博彩，上海 )提取细菌的基因组

DNA，最后用 100 μLTAE洗脱。琼脂糖凝胶电泳检测合格后，采用高通量测序技术对提取的

DNA样品进行微生物群落结构及多样性分析。 

1.7    反转录-荧光实时定量 PCR 分析

对提取的 DNA样品进行荧光定量 PCR分析，目的基因为 napA、nirS、cnorB、nosZ。引物序

列 [12-15] 如表 1所示。其中 16S rRNA的 V3区作为内参来统一每个 PCR管中 cDNA总量的差异。

PCR反应体系 (20 μL)包括 2X PCR缓冲液 10 μL，10 μm的正向引物和反向引物各 0.4 μL，2 μL的

DNA模板，最后补充 7.2 μL的 ddH2O。 

1.8    分析方法

硝酸盐氮使用紫外分光光度法 [16] 检测；氨氮使用纳氏试剂光度法 [17] 检测；亚硝酸盐氮使用 N-
(1-萘) -乙二胺光度法 [18] 检测；蛋白质使用考马斯亮蓝染色法 [19] 检测；多糖使用苯酚-硫酸法 [20] 检

测；pH、DO使用玻璃电极法检测；MLVSS使用重量法检测。
 

2    结果与讨论
 

2.1    富集前后好氧反硝化性能

NH+4 NO−3 NO−2富集实验中 -N、 -N和 -N的浓度变化情况如图 2所示。由图 2可见，接种污泥在富

集之前基本无法去除模拟工业废水中的氨盐和硝酸盐，反硝化性能受到明显的抑制。经过 120 d的

调试和富集实验，富集菌群体系中氨氮和硝氮的去除率得到了显著提高，而亚硝酸盐氮的积累几

乎不存在。这可能是由于菌群的同化作用增强了对氨氮的去除率，同时好氧反硝化作用可以将硝

化作用产生的氧化态氮去除。此时反应器出水基本检测不到硝态氮的存在，且能在一段时间内保

表 1    PCR 引物序列

Table 1    PCR primers sequence

基因名称 引物名称 引物序列 (5'~3')

16S rRNA
F27 AGAGTTTGATCMTGGCTCAG

R1492 TTGGYTACCTTGTTACGACT

V3 region of16S rRNA
F341 CCTACGGGAGGCAGCAG

R518 ATTACCGCGGCTGCTGG

napA
napA Z3F CGCGAACAAGCTGATGAAGG

napA Z3R AAGATCATCGGGATGTCGGC

nirS
nirS cd3aF GTSAACGTSAAGGARACSGG

nirS R3cd GASTTCGGRTGSGTCTTGA

cnorB
cnorB Z1F CGTCGGTCAGATCCTCTTCG

cnorB Z1R GCGATGATCACGTAGAGCCA

nosZ
nosZ 1527F CGCTGTTCHTCGACAGYCA

nosZ 1773R CGCTGTTCHTCGACAGYCA
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持稳定，成功富集得到良好的好氧反硝化菌群，其中发挥主要反硝化作用的是好氧反硝化细菌。

在富集结束后，菌群脱氮性能的结果如图 3所示。由图 3可知，在好氧环境下，富集菌群表

现出了良好的反硝化性能，在 24 h内将初始浓度约为 100 mg·L−1 的氨氮几乎完全去除，24 h时氨氮

的去除率约为 97.9%。菌群在 8 h内便可将约为 140 mg·L−1 的硝酸盐氮完全去除，此时的硝氮去除

率可达到 100%。反应体系去除硝酸盐氮的过程中，伴有微量亚硝酸盐氮的积累。在菌群富集后，

 

NO−2 NH+4 NO−3图 2    富集实验 -N、 -N、 -N 浓度变化

NO−2 NH+4 NO−3Fig. 2    Concentration variations of  -N,  -N,  -N in enrichment experiment

 

图 3    富集后菌群脱氮性能变化

Fig. 3    Variations of denitrification performance after enrichment
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模拟废水中的总有机碳和总氮也表现出与硝态氮同样的下降趋势，分别降至  0 mg·L−1 和 6 mg·L−1，

说明菌群的脱氮性能良好。 

2.2    菌群的驯化

NH+4 NO−3 NO−2

NH+4

NO−3

1)驯化过程中的三氮、TOC、TN变化。驯化实验中 -N、 -N、 -N、TOC、TN浓度

变化情况如图 4所示。由图 4中可知，空白组 M0 的总氮、硝酸态氮的去除率均比添加了微塑料的

M1 和 M2 的高，PS与 PA对于菌群的胁迫基本不会对反应体系中氨氮的去除造成影响，好氧反硝

化菌群均可在驯化周期内将 100 mg·L−1 的 -N完全去除。2种微塑料对于菌群体系去除硝态氮的

影响有所不同，添加 PS的 M1 对于硝态氮的去除不会产生抑制作用，而添加 PA的 M2 在驯化前期

与 M0 和 M1 去除 -N的变化趋势相同，可以将 140 mg·L−1 的硝态氮完全去除；但在驯化后期，

PA的累积抑制了 M2 中硝态氮的去除。2种微塑料均会对亚硝酸盐氮的积累产生一定的促进作用，

添加 PS、PA较空白组会产生不同程度亚硝酸盐氮的积累，PA的促进效果更加明显。反应过程中

产生亚硝酸盐氮的积累，这可能是因为相对于硝酸盐氮还原酶，亚硝酸盐氮还原酶受氧气的抑制

程度更高，这导致在相同好氧条件下亚硝酸盐氮去除速率小于硝酸盐氮去除速率，从而导致反硝

化过程中存在亚硝酸盐氮积累 [21-23]。由图 4可知，微塑料 PA的累积基本上对于总有机碳的去除不

会产生影响，但会对总氮的去除产生抑制作用，与其影响硝酸盐氮的趋势相同；PS的投加对于反

应体系去除总氮影响并不明显，但添加 PA会导致总氮的去除率降低，约为空白组总氮去除率的

50%。以上结果也进一步证明了微塑料的累积会对好氧反硝化菌群的脱氮性能产生抑制作用。

 

NO−2 NH+4 NO−3图 4    驯化实验中 -N、 -N、 -N、TOC、TN 浓度变化

NO−2 NH+4 NO−3Fig. 4    Concentrations of  -N,  -N,  -N, TOC, TN versus time during the acclimation experiments
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NO−3

2)微塑料对驯化后菌群脱氮性能的影响。取驯化后菌群测试其反硝化性能结果见图 5。结果

表明，微塑料 PS、PA均会对驯化后菌群的好氧反硝化性能产生一定影响。第 0~9小时，氨氮、硝

氮和总氮的浓度下降趋势很明显，总有机碳也表现出了相同的下降趋势，期间几乎没有亚硝酸盐

氮的积累，表明发生了好氧反硝化过程。与空白组相比，反应进行到 12 h后，污染物 PS、PA明显

造成了反应体系中亚硝酸盐氮的积累，而不投加微塑料的空白组没有亚硝酸盐氮的积累，反应进

行到 36 h时，添加 PS和 PA后分别导致反应体系中亚硝酸盐氮的浓度上升至 8.4 mg·L−1 和 11.5 mg·L−1。

由图 5可以看出，微塑料的长期胁迫对于好氧反硝化菌群去除氨氮和总有机碳的影响不大，几乎

可以忽略不计。PS、PA影响驯化后的菌群去除硝酸盐氮的效果有所不同。与空白组硝氮去除率

(97.9 %)相比，驯化后的菌群在 PS累积的作用下，12 h可快速去除 100 mg·L−1 的 -N，硝氮去除

率约为 96.5%，而此时在 PA累积的作用下，硝氮去除率仅为 56.6%。同时，反应时间为 36 h时，

空白组总氮浓度由 177.7 mg·L−1 降至 10.7 mg·L−1，而在 PS和 PA的胁迫下，TN浓度分别降至 13 mg·L−1

和 20 mg·L−1。由此可见，PA对于好氧反硝化作用的抑制效果更加显著，含一定浓度的微塑料 (尤
其是 PA)的工业废水对好氧反硝化细菌的生物脱氮效果有较大的负面影响。 

2.3    对污泥性能的影响

驯化期 SBR中污泥浓度的变化如图 6所示。由图 6可见，3个反应器中的污泥浓度均在 50 d

内呈下降的趋势，且 M2 反应器的下降趋势更加明显，这可能也是造成上文所述 M2 反应器出水水

 

NO−2 NH+4 NO−3图 5    驯化实验后 -N、 -N、 -N、TOC、TN 在 36 h 内浓度的变化

NO−2 NH+4 NO−3Fig. 5    Variations of  -N,  -N,  -N, TOC, TN over 36 h after acclimation
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质较差的原因之一。

3个 SBR中驯化后污泥的比耗氧速率检测结果如图 7所示，由图 7可知，M0、M1、M2 反应器

中的 SOUR分别为 0.209、0.203、0.306 mg·(g·min) −1。可见，添加了 PA的 M2 的 SOUR要明显高于

空白实验组 M0 与添加了 PS的 M1。这说明微塑料 PA的累积会使污泥的比耗氧速率得到提高，导

致污泥的活性加大[24]。 

2.4    EPS 及 SMP 分析

EPS作为 PN、PS等物质的复杂混合物，在促进微生物的聚集和保护中起着重要作用，还可以

保护处于恶劣环境条件下的反硝化污泥 [25]。有研究 [26] 表明，EPS的含量与污泥的稳定性呈正相

关，EPS含量越高说明污泥稳定性越好。对 3组 SBR中驯化污泥中 EPS和 SMP的浓度进行监测，

结果见表 2。如表 2所示，M1 反应器 EPS和 SMP中的糖类和蛋白质浓度均低于 M0 反应器，而

M2 反应器 EPS和 SMP中浓度均高于 M0 反应器。由表 2可以看出：从反应第 10~50天，3组反应器

的 EPS中的糖类和蛋白质浓度均有所提高，其中 M2 反应器增长趋势最为显著，这可能是 M2 反应

器出水水质较差的原因之一；3组反应器的 SMP中的糖类浓度均呈现下降趋势，而蛋白质浓度则

有所提高。李慧等 [27] 研究发现，SMP浓度增加

会恶化污泥的可滤性 , 从而加速膜污染。污泥

的 SMP含量的积累，可能会抑制污泥的代谢

活性，不利于污水出水水质的改善。徐文迪等[28]

研究发现，较高的 EPS浓度会恶化污泥的脱水

及过滤性能。由此推断，微塑料的长期积累可

能会对微生物产生毒害作用，促使污泥中的微

生物产生更多的 EPS和 SMP，导致出水水质变

差，而 PA对反应器的影响要大于 PS。 

2.5    群落结构分析

采用 16S rRNA高通量测序技术探索反应体系的微生物群落。Alpha多样性分析见表 3。样品的

覆盖指数均大于 99%，说明测序深度足以覆盖样品中的大部分微生物，本次测序结果可以代表样

品中微生物的真实情况。Chao1和 ACE指数反映了微生物群落的丰富度，Shannon指数表征了微生

物群落的多样性，值越高表示多样性越大。Simpson指数值越大，说明群落多样性越低。如表 3所

示，接种污泥的群落多样性最丰富，富集菌群与接种污泥相比较，Shannon值增大，Simpson值、

表 2    SBR 系统 EPS 及 SMP 浓度比较

Table 2    Comparison of EPS and SMP concentrations
in SBR system

时间/d 成分
EPS/(mg·g−1) SMP/(mg·g−1)

M0 M1 M2 M0 M1 M2

10
糖类 0.001 7 0 0.001 8 0.296 0.223 0.298

蛋白质 0.232 0.175 0.289 0.235 0.175 0.268

50
糖类 0.002 0.001 0.002 0.098 0.096 0.184

蛋白质 0.726 0.640 1.199 0.700 0.637 1.164

 

图 6    污泥浓度变化

Fig. 6    Variations of sludge concentration

 

图 7    SBR 系统 SOUR 对比

Fig. 7    Comparison of systematic SOUR in SBR system
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Chao1和 ACE指数减小，表明经过数天的富集过程，降低了 SBR的物种丰富度，群落多样性得到

了改善。添加 PS、PA的 Shannon指数要大于相应的空白组，而 Simpson指数值低于空白组，这说

明了微塑料 PA和 PS的累积均会造成微生物群落多样性的提高。

图 8是各样本菌群群落在科水平上的相对丰度变化。接种污泥中优势菌种主要为莫拉氏菌科

(Moraxellaceae)，还检测到大量未分类的细菌序列，说明接种污泥中存在大量未鉴定的物种。经过

一段时间的富集之后，莫拉氏菌科的相对丰度降至 3.7%，而红杆菌科 (Rhodobacteraceae)则由 1.3%
上升至 68.7%，此时富集菌群的优势菌种主要为红杆菌科 (Rhodobacteraceae)。先前的研究发现 Rhodo-
bacteraceae 是一种反硝化细菌，在氮还原中发挥重要作用 [29]。Rhodocyclaceae 具有反硝化功能，据

报道对废水中营养物的去除和好氧颗粒污泥的

形成具有重要意义 [30-32]。优势菌种的改变可能

是造成富集前后菌群反硝化性能差异的主要原

因。空白组的优势种群主要为红杆菌科 (Rhodobac-
teraceae)和黄单胞菌科 (Xanthomonadaceae)，相

对丰度分别为 47.6%和 32.9%。加 PS驯化后，

红杆菌科 (Rhodobacteraceae)和黄单胞菌科 (Xan-
thomonadaceae)的相对丰度分别降至 27.2%和

27.6 %，而红螺菌科 (Rhodospirillaceae)则上升

至 24.4%，也成为该样本菌群的优势种群。加

入 PA驯化后，红杆菌科 (Rhodobacteraceae)表
现出了优越性，相对丰度较高，为 66.1%，成

为该样本菌群的主要优势种群。PS、PA的胁

迫在科水平上明显改变了细菌的群落结构。 

2.6    基因丰度分析

图 9是各样本菌群群落基因丰度的变化。由图 9可知，采用 PCR技术确定了其含有 napA、

nirS、cnorB和 nosZ等反硝化基因，且经过富集过程，napA基因的丰度得到了数量级的提高，证实

了富集菌群中含有典型的好氧反硝化细菌，在好氧条件下能够由周质硝酸盐还原酶将硝酸盐还原

为氮气，最终达成好氧反硝化过程，这可以解释为富集过程中微生物群落的变化促进了反硝化细

菌的增殖，以往的研究也得到了类似的结果 [33-35]。在目前研究的反硝化基因中，napA基因最为丰

富。由图 9可以看出，分别加入 PS、PA 2种微塑料驯化后，napA和 nirS基因出现了协同表达的趋

势，2种反硝化基因的表达被抑制，其中 PA的胁迫的影响程度较 PS胁迫更大，导致 2种基因丰度

发生了数量级的降低。由此可解释加入微塑料后反应体系出现了亚硝酸盐氮的积累，同时加入

PA的体系亚硝酸盐氮的积累更加明显。 

表 3    细菌群落 α-多样性

Table 3    α-diversity of microbial community

样品 OTU Shannon指数 ACE指数 Chao1指数 覆盖率/% Simpson指数

接种污泥 1 292 4.712 194 1 311.596 1 297.283 99.9 0.037 727

富集菌群 940 3.201 481 1 146.133 1 071.852 99.8 0.100 441

空白组 220 2.068 701 233.334 2 228.433 3 99.9 0.205 809

加PS 207 2.317 935 225.290 1 226.772 7 99.9 0.164 635

加PA 225 2.442 192 241.522 1 256.909 1 99.9 0.181 633

 

图 8    各样本菌群群落在科水平上的相对丰度

Fig. 8    Relative abundance of microbial
community at the family level
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3    结论

1)典型微塑料 PS、PA的累积均会对好氧反硝化菌群的脱氮性能产生抑制作用，产生一定量

亚硝酸盐氮的积累，其中 PA对于好氧反硝化作用的抑制效果更加显著。

2)微塑料 PA的累积会使污泥的比耗氧速率得到提高，导致污泥的活性加大。微塑料的长期积

累可能会促使污泥中的微生物产生更多的 EPS、SMP，导致出水水质变差，其中 PA对反应器的影

响要大于 PS。
3)微塑料 PS和 PA的长期胁迫均会造成微生物群落多样性的提高和 napA和 nirS基因丰度的降

低。PS的胁迫会改变红杆菌科 (Rhodobacteraceae)和黄单胞菌科 (Xanthomonadaceae)的相对丰度，

同时红螺菌科 (Rhodospirillaceae)也随之成为优势种群；PA的胁迫导致红杆菌科 (Rhodobacteraceae)
好氧反硝化菌群中最主要的优势种群。
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Effects  of  typical  microplastics  on  the  denitrification  characteristics  and
denitrification related genes of aerobic denitrifying bacteria
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Abstract    In recent years, with the increasingly serious problem of plastic discharge, there are a large number
of  microplastics  in  sewage  treatment  plants,  and  the  influence  mechanism  of  microplastics  on  aerobic
denitrifying bacteria is still  unclear. In this study, the aerobic denitrifying bacteria were screened and enriched
based on SBR, and the influences of typical micro plastic(PS, PA) in water body on aerobic denitrifying bacteria
were further investigated. At the same time, the possible influence mechanism was revealed from the multiple
aspects  of  bacteria  extracellular  polymer  content,  specific  oxygen  uptake  rate  and  changes  in  microbial
community structure and denitrification genes (napA, nirS, cnorB, nosZ genes) abundance. The results showed
that the stress of PS and PA could inhibit the denitrifying performance of aerobic denitrifying bacteria and cause
the  accumulation  of  a  certain  amount  of  nitrite.  High-throughput  sequencing  revealed  that  the  changes  in  the
abundance and species of functional denitrifying microorganisms were the main reasons for the changes in the
denitrification  performance  of  SBR.  The  results  provide  an  important  theoretical  basis  for  the  application  of
aerobic denitrifying bacteria in urban wastewater treatment plants receiving industrial wastewater.
Keywords     aerobic  denitrification;  denitrification  characteristics;  industrial  wastewater;  microplastics;
community structure
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