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摘   要：厌氧氨氧化菌(anaerobic ammonia-oxidizing bacteria, AnAOB)的代谢多样性，使得该菌群

能够在海洋、湿地和陆地等不同的自然生态系统中广泛分布，甚至在一些极热和极寒环境中也检

测到了该菌群的存在。本文回顾并总结了厌氧氨氧化菌在不同生态系统中的发现、分布及脱氮贡

献等方面的研究，分析了厌氧氨氧化菌分布的主要环境影响因素。该综述将帮助我们更好地理解

全球氮循环中厌氧氨氧化菌的实际角色和功能，并基于厌氧氨氧化(anaerobic ammonia oxidation, 
anammox)过程，探究能与其进行协作的新型生物脱氮工艺，以期为这些工艺的研发和推广提供生

态学基础和新的思考，从而实现脱氮工艺的技术变革。 
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Abstract: The metabolic diversity of anaerobic ammonia-oxidizing bacteria (AnAOB) allows 
them to widely distribute in different natural ecosystems such as oceans, wetlands, and land, 
which are even detected in some extremely hot and cold environments. In this review, the 
discovery, distribution, and denitrification contribution of anaerobic ammonia-oxidizing 
bacteria in different ecosystems were reviewed and summarized, and the main environmental 
factors affecting their distribution were analyzed as well. This review may help us understand 
the real role and function of anaerobic ammonia-oxidizing bacteria better in the global nitrogen 
cycle. Based on the anaerobic ammonia oxidation (anammox) process, this paper explored 
novel biological nitrogen removal processes that could cooperate with it, to provide an 
ecological basis and new ideas for the promotion and development of the processes, thereby 
realizing the technological transformation of denitrification process.  
Keywords: anaerobic ammonia-oxidizing bacteria; biological denitrification; natural ecosystem 
 

氮循环是自然系统中生物地球循环的重要

组成。自然生态系统中，氮的基本存在形式有氮

气、有机氮化物、无机氮化物等，它们在微生物

的作用下相互转化。厌氧氨氧化菌 (anaerobic 

ammonia-oxidizing bacteria, AnAOB)主导的厌氧

氨氧化(anaerobic ammonia oxidation, anammox)

过程在氮循环中发挥着重要作用，能够将氨氮

和亚硝态氮直接转换成氮气，该途径比硝化-反

硝化过程更快捷，是产生氮气的新途径。荷兰

内梅亨大学的 Kuypers 团队最早在黑海深水层

中发现了该菌群[1]，随后该菌群在其他厌氧或

缺氧环境中相继被发现，如厌氧水体盆地[2]、

海洋冰块[3]、红树林地带[4]、淡水底泥[5]、淡水

湖[6]、氧极小值区域[7]。更有趣的是，在一些极

热环境，如海底热泉[8]及石油开采地[9]中也发现

了 AnAOB 的存在。由于 AnAOB 的生长代谢特

性十分多样，菌群能够适应上述不同的环境，

甚至是不利于微生物增殖的极端环境。本文介

绍了 AnAOB 的分类，并分别从海洋、湿地、

陆地、极端生态环境的自然系统，总结了

AnAOB 菌属的发现、分布及环境影响因素，并

进一步分析了不同自然系统中 anammox过程的

脱氮贡献率及脱氮途径。相较于传统生物脱氮

工艺，厌氧氨氧化过程能够节省大量能源，降

低剩余污泥量和温室气体产量，是未来新型生

物脱氮工艺的核心组成，该综述能够为新型生

物脱氮工艺在低温等不利环境下的应用提供新

的思考。 
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1  厌氧氨氧化菌的分类 
AnAOB 属于浮霉菌目，除了海洋、淡水、

陆地等自然生态系统中，在一些特殊生态系统

中同样发现了它的存在，近年来在一些非自然

生态系统中也发现了一些新的菌种。在 Bergey’s 

Manual of Systematic Bacteriology (2004版)中收

录的 AnAOB 共有 5 属 8 种，但是随着新的

AnAOB 菌种不断发现，迄今为止，收录的

AnAOB 增加到了 6 属 24 种，均属于腐霉状菌

门，主要菌属和菌种的情况如表 1 所示。 

2  海洋生态系统中的厌氧氨氧

化菌 
AnAOB 在海洋生态系统中的发现，解决了

一直困扰学者多年的“海洋谜题”。研究人员在

不同区域的海底沉积物中发现了 Candidatus 
Scalindua 属[31-32]，他们认识到除了反硝化菌以

外，厌氧氨氧化菌也为氮气的产生做出了较大贡

献。进一步的研究结果表明，海洋生态系统中

厌氧氨氧化过程(主要菌属为 Scalindua)产生的

氮气可以达到全球海洋氮气产生量的 1/2–1/3[31]， 

 
表 1  厌氧氨氧化菌的种群及发现来源 
Table 1  Population and discovery source of anaerobic ammonia oxidizing bacteria 
Genus Species Source References 

Candidatus Brocadia Candidatus Brocadia anammoxidans Wastewater [10] 
 Candidatus Brocadia fulgida Simulated wastewater [11] 
 Candidatus Brocadia sinica Simulated wastewater [12] 
 Candidatus Brocadia brasiliensis Simulated wastewater [13-14] 
 Candidatus Brocadia caroliniensis Wastewater [15] 
 Candidatus Brocadia sapporoensis Simulated wastewater [16] 
Candidatus Kuenenia Candidatus Kuenenia stuttgartiensis Wastewater [17] 
Candidatus Scalindua Candidatus Scalindua sinooifield Oil field [18] 
 Candidatus Scalindua zhenghei Seawater [14] 
 Candidatus Scalindua richardsii Seawater [15] 
 Candidatus Scalindua brodae Wastewater [19] 
 Candidatus Scalindua wagneri Wastewater [19] 
 Candidatus Scalindua sorokinii Seawater [20] 
 Candidatus Scalindua arabica Seawater [21-22] 
 Candidatus Scalindua profunda Seawater [23] 
 Candidatus Scalindua rubra Seawater [24] 
 Candidatus Scalindua japonica Seawater [25] 
 Candidatus Scalindua marina Seawater [26] 
Candidatus Anammoxoglobus Candidatus Anammoxoglobus propionicus Simulated wastewater [27] 
 Candidatus Anammoxoglobus sulfate Simulated wastewater [28] 
Candidatus Jettenia Candidatus Jettenia asiatica Wastewater [5] 
 Candidatus Jettenia caeni Wastewater [29] 
 Candidatus Jettenia moscovienalis Wastewater [30] 
Candidatus Anammoximicrobium Candidatus Anammoximicrobium moscowii Wastewater [9] 
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并贡献了 24%–76%的总氮去除量[33]。在本格拉

的水体中，厌氧氨氧化菌(未进行分子生物学分

析)对总氮去除的贡献率也超过了反硝化[34]，在

智利沿岸更是达到了 100%[35]。总体来说，较高

活性的厌氧氨氧化菌主要出现缺氧或厌氧海水

区域，其中垂直方向上溶解氧最低的区域称为

最低含氧带(oxygen minimum zone, OMZ)[36]。

除了上述提到的水域，热带东太平洋沿岸区域

的上升流海洋水体，从墨西哥到加利福尼亚海

岸[36]同样是 Candidatus Scalindua 属的活跃水

域。这也就解释了部分海洋区域特别是有机生

产力较高的水体中出现的溶解氧显著下降的现

象。当然在其他海域，厌氧氨氧化菌对总氮去除

的贡献率较低一些，例如在阿拉伯海水体中，厌

氧氨氧化菌仅仅贡献了 10%的总氮去除量[34]，

另外波罗的海中的厌氧氨氧化菌 Candidatus 
Scalindua sorokinii 和 Candidatus Scalindua brodae
贡献仅为 5%左右[32]。 

在海洋沉积物中，往往也存在着较高活性

的厌氧氨氧化菌。有机质的高矿化率在好氧/缺氧

界面上为厌氧氨氧化菌属 Candidatus Scalindua
的大量生长提供了条件，沉积物中的细菌细胞

密度约为上层水体的 1 000 倍[37]。在我国海域

的海底沉积物中也发现了序列与 Scalindua 接

近的 AnAOB，主要集中在南海 1 657 m 深海底

沉积物中[38]。研究人员还通过同位素示踪法，

在北大西洋 2 000 m 深的海底沉积物中也证明

了厌氧氨氧化菌的存在[39]。除此之外，海洋沉

积物中厌氧氨氧化菌种群结构及丰度也是研究

中较多涉及的方面。Qian 等[40]在东印度洋海底

沉积物中发现，上层水体中厌氧氨氧化菌

Candidatus Scalindua sp.的丰度(基于 16S rRNA
基因拷贝数)低于相应的沉积物样品。非度量多

维尺度分析结果则表明，来自孟加拉海湾和赤

道的样本在不同的地层中表现出强烈的分层

性，与其他两个区域差异明显。他们还通过关

联分析发现，溶解氧、温度和硝酸盐是影响厌

氧氨氧化菌分布的主要环境因素。对中国东海

及黄海的海底沉积物分析[41]则表明，沉积物中

的厌氧氨氧化菌属仍然是以适宜高盐度的

Scalindua 为主。该结论与很多类似研究相同，

如最新发现的 Candidatus Scalindua rubra 就分

布在红海的深层卤水中[24]。 
值得注意的是，尽管厌氧氨氧化过程对海

洋沉积物中总氮去除的贡献率最高可达近

80%，但大多数海洋沉积物中亚硝酸盐的浓度

非常低，因此，针对海洋环境中厌氧氨氧化过

程的极低亚硝酸盐产量的机理及其他可能代谢

途径的探究，正逐渐成为研究热点。在海洋环

境中，如此低水平的亚硝酸盐可能是由于亚硝

酸盐氧化及厌氧氨氧化过程所引发的快速转

化，Lipsewers 等的研究表明，这些菌群的丰度

和分布取决于氧化还原条件的季节性变化[42]。

由于硫酸盐是海洋中最丰富的电子受体，根据

热力学有利反应，理论上在缺乏亚硝酸盐的情

况下可以实现海洋沉积物中的厌氧氨氧化过

程。已有研究表明，在海底沉积物中存在以硫

酸盐和氨氮为基质的厌氧氨氧化反应，该反应

过程又被称为 sulfammox，主要由来自于放线

菌门 Actinobacteria 的 Pseudonocardiaceae、
Eggerthellaceae 、 Anaerolineaceae 以 及

Fibrobacteraceae 菌科主导[43]，反应过程见化学

式(1)。 
+ 2 +

4 4 2 28NH +3SO 4N +3HS +12H O+5H− −→  
17.6 kJ/molG′ = −                       (1) 

Toro 等[43]通过拉曼和 X 射线衍射光谱分析

结合 N15 示踪发现，海洋沉积物中除了游离硫

酸盐还产生了 ZnFeS，以及以铁和氨氮为基质的

Feammox反应，是以放线菌门中Acidimicrobiaceae 
bacterium A6 菌株主导的。此外，研究人员还揭
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示了厌氧氨氧化与天然有机物(natural organic 
matter, NOM)的微生物还原有关，这促进了北太

平洋热带海岸东南部海洋沉积物中氮的流失[44]。

总之，这表明在海洋生态系统中，除了以前已

被熟知的 anammox 和反硝化过程之外，还存在

着其他的脱氮途径，在未来的研究中，还应阐明

海洋中碳、氮、硫和铁的生物地球化学循环之间

的复杂相互作用，以开发新的生物技术[41]。电子

供体方面，目前也有学者取得了研究进展[45-46]。

Ganesh 等[47]认为在海洋的缺氧区中，氨氮含量

其实是较为稀缺的，他们假设有机氮化合物有

可能作为 AnAOB 的氮源。试验表明，有机化

合物尿素和氰酸盐可以保证 anammox 反应的

进行，研究人员认为 Acetobacteraceae 菌科可

能是主导这一新型 anammox 过程的微生物。

然而尚不清楚 AnAOB 是把这些化合物转化为

氨氮还是依赖于其他有机物来实现该过程。该

方面研究丰富了海洋生态环境中 AnAOB 的代

谢途径。 

3  湿地生态系统中的厌氧氨氧

化菌 
针对湿地系统厌氧氨氧化菌的研究中，同

样定量分析了厌氧氨氧化对总氮的去除比例。

湖泊中的 anammox过程首次在世界第二大深水

湖泊 Tanganyika湖中发现，其中通过 Candidatus 

Scalindua brodae 进行的厌氧氨氧化反应过程的

总氮去除贡献占 13%左右[6]。后续的研究中，

在其他的典型区域也都发现了厌氧氨氧化菌，

其中较具有代表性的为亚热带淡水湿地、北部湿

地和富营养化湖泊[5]。收集这些区域中的样品进

行测序分析，Candidatus Scalindua、Candidatus 

Brocadia 和 Candidatus Kuenenia 为主要的厌氧

氨氧化菌属。Wang 等[48]首次在白洋淀富营养化

湖泊湿地中还发现了 AnAOB，这些 AnAOB 隶

属于 Brocadia，具有较低的生物多样性，对该

区域氮循环起到了一定的作用。 

除了湖泊，在河口区域也发现了大量厌氧

氨氧化菌的存在。除了挪威、瑞典等较有代表

性的案例外[49-51]，我国珠江口的厌氧氨氧化菌

分布也极为广泛，在沉积物样品中鉴定出的厌

氧氨氧化菌属为 Brocadia、Kuenenia 和 Jettenia。
但是这些菌群并没有为该区域的总氮去除做出

显著贡献[52]。在中国最大的长江河口沉积物中，

厌氧氨氧化菌贡献 6.6%–12.9%的总氮去除(未
进行分子生物学分析)[53]。在英国东南的大范围

河口沉积物取样中，来自 9 个河口的 40 个取样

位点发现了 4 个属的厌氧氨氧化菌(Candidatus 
Scalindua 、 Candidatus Brocadia 、 Candidatus 
Jettenia 和 Candidatus Kuenenia)，厌氧氨氧化过

程贡献 1%–11%的氮气生成，证明厌氧氨氧化

菌普遍存在于河口沉积物中[24]。 
在其他的自然湿地系统中，红树林生态系

统是热带及亚热带湿地研究的主要对象，其生

物多样性要高于淡水生态系统，因为厌氧氨氧

化菌通常易存在于地下层中，而在这一层区域，

anammox 反应的脱氮效能要高于反硝化反应。

例如，在印度果阿的红树林沉积物中，上层几

乎没有 anammox 反应，但是在深层却贡献了高

于 67%的总氮去除[54]。而在 Li 等[55]的研究中更

是发现，红树林深层沉积物 (40–45 cm)中的

AnAOB 丰度要明显高于表层(0–2 cm)。水稻田

系统同样是常见的湿地系统，现有研究主要集

中于水稻根际和非根际土壤中厌氧氨氧化对氮

产量的贡献、物种鉴定及基因拷贝数等。在针

对湖南常德市红壤生态系统中土壤的研究中发

现 ， 根 际 土 壤 中 主 要 的 厌 氧 氨 氧 化 菌 属

Candidatus Kuenenia 和 Candidatus Scalindua 对

总氮去除的贡献为 31%–41%，而在非根际土壤
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中则仅为 2%–3%。相应地，根际土壤中的厌氧

氨氧化菌数量更多，因此为厌氧氨氧化菌的生

长提供更好的生态位至关重要[56]。 
与海洋生态系统类似，某些环境因素也会

较显著的影响湿地系统中的厌氧氨氧化菌，这

也是该系统的另一大研究热点。如湿地生态系

统普遍存在一定的盐度梯度，Scalindua 被发现

大量存在于德国高盐度的拉斯尼岑湖和地中海

的盐沼中[57]。在中国的珠江口和钱塘江的沉积物

中，主要的厌氧氨氧化菌属由最初的 Brocadia 演

变至 Kuenenia/Scalindua，最终只含有 Scalindua。
该过程可以明显看出厌氧氨氧化菌为了适应盐

度环境，种群结构发生了演替[58]。近年来，人

们也发现，季节温度也会显著影响红树林系统

中的厌氧氨氧化菌丰度，Li 等[55]指出 8 月份时

的厌氧氨氧化菌多样性要明显高于 3 月份，而

且其丰富度也更好。同时，他们还认为硝酸盐

和氨氮可能是影响厌氧氨氧化菌种群结构和分

布的关键因素。而在稍早的研究中，Chen 等[59]

则认为氨氮和亚硝态氮是引发系统中各种群自

身结构的重要因素，在他们的研究中，较高浓

度的氨氮与较低浓度的亚硝态氮与沉积物中的

生物扰动相关。这一扰动引发了厌氧氨氧化菌属

Scalindua 中 Candidatus Scalindua zhenghei 和

Candidatus Scalindua wagneri 相对丰度的变化。

其他方面研究则关注于污染物排放对微生物结

构的影响，在中国受污染的太湖地区和加拿大

受污染的地下水中都发现，厌氧氨氧化菌的多

样性较高[60-61]。多个厌氧氨氧化菌属在两国的

地下水区域都被发现，包括 Candidatus Kuenenia、
Candidatus Jettenia、Candidatus Scalindua 和

Candidatus Brocadia，区别在于前者主要菌属为

Candidatus Kuenenia ，后 者 则 为 Candidatus 

Brocadia。与未受污染地区中厌氧氨氧化菌较低

的多样性相比，这或许可作为响应人为影响的

生态系统质量指标。 

4  陆地生态系统中的厌氧氨氧

化菌 
相较于海洋和湿地生态系统，陆地与淡水

生态系统中关于厌氧氨氧化方面的研究较少一

些。考虑到陆地生态系统的复杂性，该系统中

AnAOB 的分布较为广泛，早在 2009 发表于 The 
ISME Journal 上的研究中就提到，在沼泽地、

湖岸地、永久冻土带、土壤以及与嗜氮或固氮

植物有关的样本中都检测出了 AnAOB[59]。但是

作者同时提到厌氧氨氧化菌的分布并不是非常

普遍，只有在某些特定的土壤类型和深度中才

能检测到。他们指出早年在卡玛格的草原和休

耕地、Boudry 草地、Grande Caricaie 耕地中都

没有检测出 AnAOB[62]。紧接着，在随后的研究

中发现，陆地系统中 AnAOB 的生物多样性和

丰度都较低。例如，在 2013 年针对美国多个地

区的耕作土壤的研究中，首次在耕地中发现了厌

氧氨氧化菌特有的联氨氧化酶基因 hzo，在每克

土壤中拷贝数范围大致在 4.99×103到 1.24×104之

间，远低于反硝化菌中的氧化亚氮还原酶基因

nosZ 的拷贝数(3.21×106 到 7.88×106 之间)[63]。

在多个耕地样本中，鉴定出的 AnAOB 主要菌

属为 Candidatus Jettenia，其分布的广泛性以及

丰度的差别表明了 AnAOB 在该系统中分布的

不均一性和生态位的显著差异性。 
相关菌群的生理及代谢特征，以及他们各

自对氮循环的贡献也是另一大研究方向。其中

较 有 代 表 性 的 是 Zhu 等 发 表 于 Nature 
Geoscience 上的成果[64]。他们通过同位素示踪

等方法，对我国华北湖滨带淡水与陆地交界面

存在的 AnAOB 热点区域进行了研究，在极低
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的基质浓度条件下，AnAOB 产生了极高的活

性。这是截止到 2013 年在自然环境中出现过的

最高 anammox 潜在活性。他们还发现在淡水与

陆地交界面的沉积物中 Candidatus Brocadia 和

Candidatus Kuenenia 为主要菌属，且它们的潜

在速率和丰度都达到了峰值，据估计，anammox
过程贡献了约整个区域 1/5 的总氮去除。类似

地，Crowe 等[65]在全球最大的淡水湖——苏必

利尔湖的沉积物中发现，anammox 过程产生的

氮气产量是氮气总产量的 20%–50%，而且根

据联氨合成酶基因 hzsA 的序列采用邻接法重

建了系统发育树。结果表明，来自于 Candidatus 
Brocadia fulgida 的 hzsA 序列与该研究中湖区  
2 个样本中的 hzsA 序列最为接近。另外，这   
两个样本中的 hzsA 相互分离，形成了全新的单

系群。这种全新的 AnAOB 支撑着苏必利尔湖

的氮损失。 
近年的文献中，研究人员开始关注于微生

物群落构成与氮循环之间的途径。Tu 等[66]在长

期暴露于高 CO2 浓度的土壤中取样，通过鸟枪

法宏基因组测序，分析了土壤中涉及氮循环的

基因家族的分类和功能。Anammox 过程在氮循

环中发挥着重要作用，通过对比发现高 CO2 浓

度样品中，涉及 anammox 过程的 hzsA 基因的

归一化 read 数下降显著，导致其相对丰度降低。

表明联氨转化率在高 CO2 浓度下受到抑制。值

得注意的是，在不同 CO2 样品中，假诺卡氏菌

科(Pseudonocardiaceae)都提供了约 12%的 hzsA

相对丰度，这在所有菌科中是最高的。氮循环

中的固氮途径在该条件下却得到了促进。这说

明不同的脱氮途径对长期高 CO2 浓度环境有不

同的应对机制。针对特定土壤环境中的多途径

anammox 过程探究也值得关注。Huang 等[67]在前

人的基础上[68-69]探究了铁还原条件下的氨氧化过

程，即 Feammox。研究表明，土壤 pH、Fe3+、

NH4
+-N、DO 浓度是影响酸菌科分布的重要因

素，而酸菌科微生物与 Feammox 过程密切相关

(浮霉菌门)。 

5  特殊生态系统中的厌氧氨氧

化菌 
向韬团队认为，AnAOB 由于具有良好的热

适应性、代谢多样性和对底物浓度的耐受性，占

据了相对较宽的生态位宽度[70]。他们的研究发

现，在不利于 AnAOB 生长的低温(4 ℃)环境储存

8 个月后，AnAOB 的活性依然能够在两周内快

速恢复，且 AnAOB 的相对丰度显著提升[71]。

另外，AnAOB 为自养菌，不需要有机物作为碳

源，当有机物存在时，很难与异养菌争夺生长基

质，但他们发现，在该环境下 AnAOB 在系统

中也能够占据主导 [72]。实际上，研究人员在

2012 年就发现，AnAOB 可能存在代谢有机物的

潜力[73]。种种现象表明，AnAOB 在特殊生态系

统中能够生长，如 Candidatus Anammoximicrobium 
moscowii[3]就是在地热油藏层中被发现的一种

AnAOB，其中发现 AnAOB 的油藏层都有着相

近的特点，即一定的氨氮浓度(5.31–39.20 mg/L)
和高温(55–75 ℃)。实际上，在温度更高的大西

洋中脊深海热液出口处(85 ℃)[74]同样发现了

AnAOB，经过检测其活性与 2003 年在黑海中

发现的 AnAOB 范围相近。值得注意的是，来

自于热液出口样本的序列位于可能是全新

AnAOB 的分支上。同时，在位于富兰克林湾

(–3.7 ℃)的海冰中，也观察到了活性较低的

AnAOB[75]。Huo 等[76]基于代谢组学的分析结果

表明，低温下，AnAOB 中 RNA 合成水平、腐

胺与信号分子合成会上调，并进一步通过转录

调控菌群代谢以适应低温环境。这也就不难理
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解，在环境恶劣程度稍低的温泉中同样能发现

AnAOB 的存在。例如，在加利福尼亚的温泉中

(36.1 ℃和 52.4 ℃)[77]，发现了多种 AnAOB 如：

Candidatus Brocadia fulgida 、 Candidatus 
Brocadia anammoxidans 和 Candidatus Kuenenia 
stuttgartiensis。Zhu 等通过对 10 种来自 40 个地

区的 256 个样品进行大规模取样研究发现，

AnAOB 在一些极端的淡水生态系统中同样存

在[78]。在地温极高的 Bulukeyi 河(>75 ℃)和在

低 pH 的铁山坪沟(pH<4.0)中鉴定出的 AnAOB
主要菌种均为 Candidatus Brocadia fulgida 和

Candidatus Brocadia anammoxidans，而在温度

极低的松花江(<–35 ℃)中除了包含前面所述的

两类 AnAOB 还鉴定出了 Candidatus Jettenia 
sp.。其中铁山坪沟沉积物样品中的 AnAOB 丰

度低于前两个区域。这些研究将有助于更好地

理解全球氮循环中 AnAOB 的实际角色和功能。 

6  结语与展望 
本文综述了 AnAOB 的分类，以及 AnAOB

在不同自然生态系统中的发现、分布和脱氮贡

献，同时总结了影响 AnAOB 分布的关键环境

因子。AnAOB 代谢多样的特性使得该菌群在自

然界中分布广泛，也决定了其在自然界氮循环

中的重要作用。 
在不同的生态系统中，AnAOB 的分布主要

受到溶解氧、温度和硝酸盐等环境因素影响。

另外，除了 anammox 和反硝化过程外，系统中

也存在着铁氨氧化及异化硝酸盐还原等其他脱

氮途径。虽然针对 anammox 的研究已经持续多

年，但是异化硝酸盐还原和铁氨氧化等新型氮

转化途径方面的研究还不成熟，目前已有研究

发现铁氨氧化中的铁离子有潜力成为 anammox
过程中电子受体亚硝态氮的替代者，那么如能

将这些途径与 anammox 过程进行协同，将会扩

展生物脱氮领域的认知，从而为实现脱氮工艺

的技术革新打下基础。 
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