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摘  要 

本研究之實驗室薄膜生物反應器處理ABS樹脂廢水，在水力停留時間0.75 day及污

泥停留時間30 day之高污泥濃度操作下，對於COD及BOD之去除相當顯著，且硝化現

象相當明顯，故本研究進一步採取此操作條件下之污泥進行DNA萃取、聚合酶鏈反應

(PCR)、選殖(Cloning)、限制性片段長度多樣性(RFLP)、定序(Sequencing)及親源樹狀

圖(Phylogenic tree)等分子生物實驗，探討硝化菌在實驗室兩槽式薄膜生物反應器內之

種類及樣態分佈。研究結果得知在氨氧化菌方面，以限制性片段長度多樣性樣態分類

後為12株，且Clone NO.AOB-2在總數160個菌落中佔了121個，為本研究AOB之優勢菌

株(dominate)，並與Thauera mechernichensis相似度為96%，此菌在相關文獻中指出其

特性是能在好氧及厭氧下都能進行脫硝作用，為硝化作用下被分離出來之菌株，故本

研究氨氧化菌75.6%類似於此類菌種。而Clone NO.AOB-11、AOB-23、AOB-33、

AOB-34、AOB-71及AOB-139)組成一個聚落，在總數160個菌落中佔了24個(15%)，且

無相近已知菌株可知其此菌落之特性及生長條件，可能為新菌株。亞硝酸氧化菌研究

方面，以RFLP樣態分類後為17株，且Clone NO.NOB1-3在總數147個菌落中佔了59個

，為本研究NOB1之第一優勢菌株，並與亞硝酸氧化菌相似度分別為99%，推估實驗

室MBR系統之NOB1約有40%屬於此類菌種。Clone NO.NOB1-6在總數147個菌落中佔

了44個，為本研究NOB1之第二優勢菌株，並與Uncultured Nitrobacter sp.(AY683484)相

似度為97%，此菌已被證明指出生長在含有鹽分之養殖水內，推估實驗室MBR系統之

NOB1約有30%屬於此類菌種。Clone NO.NOB1-106及NOB1-132兩株在兩槽總數147個

菌落共佔5個，且無相近已知菌株可知其此菌落之特性及生長條件，可能為新菌株。

本研究綜合討論結果得知，實驗室MBR系統其樣態較一般活性污泥法有所差異，可作

為未來MBR反應槽設計、操作及菌相分析之依據。 

關鍵詞：薄膜生物反應器、ABS樹脂廢水、硝化作用、氨氧化菌、亞硝酸氧化菌(Nitrite- 

oxidizing bacterium)、16S rDNA 
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前  言 

ABS(Acrylonitrile-butadiene-styrene copolymer)樹脂廢水是由丙烯腈 (Acrylonitrile)、丁二烯

(Butadiene)及苯乙烯(Styrene)共聚合而成，1981年國人研發出“接枝混合法＂突破傳統製程，並隨

著不斷改良將這種公認為“特用塑膠＂的產品變成廣泛化，1990年更已躍居全球第一，達年產量50

萬噸(1)，且ABS樹脂原料的用途於目前台灣的需求遍及電子產品、汽車業等週邊相關產品的製造，

在未來仍具有極大發展性。許多相關研究指出其ABS廢水性質為高氮系廢水，氮化物存在形式以胺

基、氰基或醯胺基有機物為主，此類廢水不同於一般天然有機氮或氨氮為主的含氮廢水，其組成結

構複雜且化學性穩定，多不易以生物分解，甚至對微生物具有抑制性(2)，若使用傳統活性污泥程序

處理此類廢水，是很難達到良好的處理成效，且林氏(3)指出，ABS樹脂廢水之TKN/COD範圍為

0.04~0.11，有機氮佔總凱氏氮72%以上，因此常導致生物處理受抑制，使其處理效能不彰。 

薄膜生物反應器(Membrane bioreactor，MBR)合併生物處理及物理處理兩大程序而建立，一為

以微生物處理廢水中生物能分解之物質，另一為利用物理性過濾方式，將微生物處理後的廢水經過

過濾，使出流水濁度及懸浮固體物有效的降低，甚至具有消毒的作用(4)。薄膜生物處理系統能將活

性污泥有效保留在反應槽內，避免傳統活性污泥操作上污泥流失的問題，有效提高反應槽內的活性

污泥量，相對提高對進流的負荷衝擊；另一薄膜生物處理系統特性是佔地面積小，薄膜取代傳統活

性污泥的終沉池所佔的面積，對於一些地窄人稠的國家或市區，薄膜生物處理系統較具前瞻性。相

關文獻指出(5)，利用MBR系統及延長曝器法兩種系統對工業有機廢水處理效能進行比較，得知

MBR系統之碳系及濁度去除效能優於延長曝器法，並可避免傳統活性污泥操作污泥膨化之干擾，

且MBR系統整體體積小於延長曝氣法所佔的體積，處理量也大於延長曝氣法。 

硝化作用在含氮廢水之處理是常見的，硝化作用其實是由兩大菌相進行工作，由氨氮氧化成亞

硝酸氮之工作者稱為氨氧化菌(Ammonia-oxidizing bacteria)，而亞硝酸氮氧化成硝酸氮之工作者稱

為亞硝酸氧化菌(Nitrite-oxidizing bacteria)(6)。相關文獻(7,8)指出，在廢水處理廠系統中，自營硝化菌

在混合液中佔總微生物族群非常小的比例，但卻是反應器內主要負責硝化作用之工作者。根據型態

區分 (9)，氨氧化菌可被分為五屬 (genera)，其中包括Nitrosomonas、Nitrosoccus、Nitrosospira、

Nitrosolobus及Nitrosovibrio，而亞硝酸氧化菌可略分四屬，其中有Nitrobacter、Nitrospina、

Nitrococcus及Nitrospira。 

近幾年來，分子生物技術快速發展，利用分子生物技術可以不經過培養而直接進行分析，解決

傳統方法的缺點，利用DNA序列來判定微生物親源上之關係，且許多研究常利用分子生物技術 

對環境中微生物或生物處理反應器做定性及定量之研究，探討其族群變化、數量及特定菌株與其他

菌株之關係(10,11)。因此，在工業或是都市生活廢水之生物處理系統中，菌相的多樣性及群落分佈 

值得我們探討。故本研究利用分子生物技術探討實驗室MBR系統內硝化菌樣態分佈，將其所得知

結果資訊回饋於未來反應槽設計、操作及控制，以及對於薄膜生物反應器的硝化族群有更進一步的

瞭解。 
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材料與方法 

一、實驗背景探討及污泥來源 

實驗室之薄膜生物系統(Membrane bioreactor，MBR)由前學者林氏(3)所建立，其MBR系統以兩

座好氧活性污泥槽組成，第一座活性污泥槽有效水體體積為2.8升（簡稱生物處理槽），其曝氣量控

制在7.5 L/min，第二座活性污泥槽有效水體體積為3.5升，其曝氣量控制在4.5 L/min，薄膜組件沉

浸於第二座槽內（簡稱薄膜槽），利用pump負壓式間歇抽取，其膜材為MITSUBISHI公司生產之中

空纖維膜，薄膜孔徑為0.4 µm，薄膜總表面積為0.0283 m2，此系統操作條件為改變水力停留時間

(Hydraulic retention time，HRT)為0.5、0.75、1及1.25天，固定SRT為30天，並以即時監測器(pH、

DO、Temp)監測兩槽內變化及溫度控制器控制水溫32~33℃，其整體反應槽之示意圖如圖1所示。 

污泥來源為實驗室雙槽式MBR系統，第一槽為生物處理槽，第二槽為薄膜槽，污泥背景為系

統在水力停留時間0.75天、污泥停留時間30天之操作，碳系去除效率（BOD、COD及TOC去除率為

97%、92%及94%）相當良好，且硝酸氮累積最高（出流硝酸氮累積為總氮41%），為此操作條件為

最明顯硝化作用(3)。故假設在此條件之亞硝酸氧化菌的樣態、數量可能是最豐富或活性最旺盛時期

，待污泥生長量及出流水質達到穩定狀態，採取兩槽內污泥進行分子生物實驗。 

 

 

 
圖1 本研究實驗室之薄膜生物反應器(MBR)示意圖 

 

 

二、分子生物實驗 

本研究之分子生物實驗，實驗單元步驟為DNA萃取、聚合酶鏈反應(PCR)，選殖實驗(Cloning)

、限制片段長度多樣性(RFLP)，定序(Sequencing)、親源樹狀圖(Phylogenetic tree)，而研究流程架構

如圖2所示，其各實驗單元分別說明如下。 
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圖2 本研究之分子物實驗流程圖 

三、DNA萃取 

本研究利用Puregene Kits其操作步驟依序為細胞溶胞、RNA水解酶(RNase)、蛋白質沉澱、

DNA萃取及DNA水合作用，最後DNA萃取完後，使用瓊膠電泳搭配0.7%的Agarose確定DNA抽出 

是否成功，以及測其DNA萃取產物之A260及A280，確定DNA理論濃度及是否受蛋白質或是RNA之干

擾。 

四、聚合酶鏈反應(PCR) 

本研究利用Nested PCR技術放大氨氧化菌16S rDNA片段，係先將DNA萃取物以11f(12)及

1492r(13)之引子先行放大Bacteria 16S rDNA片段，再將其PCR放大產物進行純化，之後將純化後

PCR產物再一次當作模板進行聚合酶鏈反應反應，使用Eub338f(14)及Nso1225r(15)之引子放大氨氧化

菌16S rDNA片段。另外使用Eub338f及NIT3(16)之引子放大亞硝酸氧化菌16S rDNA片段。而本研究

之PCR反應溫度操作為先Hot start(94℃):10 min，隨後進行Denaturation (94℃):40 sec、Annealing(50

℃): 30 sec、Extension(72℃):2 min，循環次數40次，最後在一次Final Extension(72℃):10 min。PCR

反應後，接著進行選殖實驗，將其各菌株單一分離。 

MBR系統污泥採樣 

DNA萃取 

聚合酶鏈反應(PCR) 

Cloning實驗 

限制性片段長度多樣性(RFLP) 

定序 
(Sequencing) 

親源樹狀圖 
(Phylogenetic tree) 

污泥清洗 

PCR產物清洗

Primers選定 

限制酶之選定

樣態分類 
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五、選殖實驗(Cloning) 

本研究Cloning實驗是使用Promega公司之pGEM-T Easy vector systems產品，質體為pGEM-T 

Vector，勝任細胞為JM109。將氨氧化菌PCR產物經過純化後，插入質體DNA內，再殖入勝任細胞

內，以藍白篩選實驗篩選出選殖成功之菌落，並以Eub338f及Nso1225r放大氨氧化菌之primers，進

行聚合酶鏈反應之Insert check確定克隆實驗是否成功。 

六、限制片段長度多樣性(RFLP) 
本實驗利用RFLP技術，將本研究之氨氧化菌樣態分類，使用Hae III（切點位置：

'5..'..3
'3..'..5

GGCC
CCGG

∆
∆

）為主進行分類，但避免單一酵素分類時，因限制酶針對固定序列切點位置，而造

成某些不同基因切出結果為不同片段，但長度卻相同，而在瓊膠電泳結果呈現出卻是一樣之片段樣

態，使其樣態分類不完整。故避免分類不完善，將PCR產物搭配另一限制酶Alu I（切點位置：

'5...'..3
'3..'..5

GATC
CTAG

∆
∆

）進行重複檢查確定分類的完整性。 

七、基因定序(Sequencing) 

將Cloning經過RFLP樣態分類後之樣本，經過定序儀將其DNA定序。本研究基因定序實驗係前

往日本長岡科學技術大學環境建設系原田秀樹教授之水圈‧土壤環境研究室進行，所使用之定序儀

為CEQ8000型號，耗材為Beckman公司kit組，定序所使用之forward引子為341f、530f及907f，並用

相反引子為907r及530r進行定序作為確認。 

八、親源樹狀圖(Phylogenetic tree) 

本實驗定序結果利用ATGC MFC application軟體將其序列連接，將連接好之DNA序列上網至

NCBI(National Center for Biotechnology Information)，利用核甘酸查詢並與已知序列進行比對。進一

步將查詢到最接近之5~10個已知序列下載整理存檔，之後再將下載整理好的已知序列與實驗得知序

列一並匯入Mega 3軟體，由Mega 3進行組合後存檔，再由Mega 3軟體的繪製樹狀圖功能，氨氧化菌

之親源樹狀圖製作即完成。 

結果及討論 

一、DNA萃取結果 

本研究利用分子生物技術探討實驗是雙槽式MBR系統內之氨氧化菌樣態，由DNA萃取測其A260

及A280之結果由表1所示，得知其A260/A280比值為1.26（生物處理槽）及1.33（薄膜槽），結果得知不

受蛋白質及干擾，而理論DNA濃度換算得知3125µg/mL（生物處理槽）及1720µg/mL（薄膜槽）。 

表1 DNA萃取理論濃度值與A260/A280之關係 

 生物處理槽 薄膜槽 備註 

A260 0.625 0.344 DNA吸光度 

A280 0.496 0.258 Protein吸光度 

A260/A280 1.26 1.33 A260/A280<1受Protein干擾 

DNA Concentration (µg/mL) 3125 1720 A260=1理論DNA為50µg/mL 
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二、硝化菌之PCR放大及選殖(Cloning)結果 

經過PCR放大氨氧化菌16S rDNA片段，其片段長度約為887 bp，再利用選殖將其各氨氧化菌

16S rDNA片段單一分離，其藍白篩選效率約為70%~80%，由Insert check得知選殖成功率為100%。

而亞硝酸氧化菌之16S rDNA片段經由聚合酶鏈反應放大，其片段長度約為697 bp，再利用選殖將其

各亞硝酸氧化菌16S rDNA片段單一分離，其藍白篩選效率約為60%~70%，其經由Insert check得知

選殖成功率為91.8%。 

三、限制片段長度多樣性(RFLP) 

本研究經限制片段長度多樣性分類，結果得知AOB經由Hae III分類之結果為11類，而Alu I分類

結果為8類，將Hae III分類結果與Alu I分類結果進行交叉比對，最後得知AOB分類出12類，而NOB

由Hae III分類之結果為11類，而Alu I分類結果為9類，將Hae III分類結果與Alu I分類結果進行交叉

比對，最後得知NOB1分類出17類。 

四、定序(Sequencing)及親源探討 

將RFLP分類後之氨氧化菌12株菌株及亞硝酸氧化菌17株菌株進行定序，隨後將其定序成功之

基因序列，以NCBI資料庫提供之BLAST軟體與基因資料庫之16S rDNA序列比對，進一步將查詢到

最接近之已知序列下載整理成記事本檔，然後再將再將下載整理好的已知序列與實驗得知序列一並

匯入Mega 3軟體，繪製本研究得知菌株與已知菌株之親源關係進行探討。 

氨氧化菌(AOB)之親緣關係如圖3所示，得知可簡單分為3個聚落(Cluster)，聚落 2由Clone NO. 

AOB-1、AOB-2、AOB-4及AOB-50組成一個聚落，而AOB-1在雙槽總數160個菌落中佔了6個(3.7%)

。AOB-2在生物槽80個菌落中佔了58個(72.5%)，薄膜槽總數80個菌落中佔63個(78.7%)，在雙槽總

數160個菌落中佔了121個(75.6%)，為本研究AOB之優勢菌株。AOB-4在兩槽總數160個菌落中佔了

6個(3.7%)。AOB-50在雙槽總數160個菌落中佔了1個。由親緣關係探討得知聚落2之本研究菌群與

Thauera mechernichensis(Y17590)相似度為96%、96%、97%及98%，且Clone NO. AOB-2為本研究雙

槽式MBR系統之主要優勢菌株，佔整體反應槽75.6%，此菌株由德國某垃圾滲出水處理廠之旋轉生

物圓盤法硝化系統(Rotating Biological Contactor，簡稱RBC)中分離出之新菌株(TL1T)，此菌為異營

菌，重要特性是能在好氧及厭氧下都能進行脫硝作用，其外型長為1.5µm寬為0.7µm，單一鞭毛，

且文獻指出此菌種在40℃時生長速率為最快，喜愛生長在含有醋酸塩、丁酸及乙醇之基質內，但不

使用甲醇(17)，由此可推測此菌類可與硝化菌於一個好氧系統下共存。而本研究之雙槽式MBR系統

，由前學者(3)研究結果得知，在HRT為18小時操作下，生物處理槽溶氧平均為2.5 mg/L，而薄膜槽

溶氧平均為3.5 mg/L，皆屬於適合硝化作用之範圍，且因為薄膜能保留微生物在反應器內之特性，

在水力停留時間18小時下之操作，氮系的平衡有22%是無法平衡，可能推測反應器內具有脫硝作用

反應，使其氮氣揮發而造成，故本研究MBR反應器內可能有相關好氧脫硝菌的存在。 

聚落1由AOB-56及AOB-126組成聚落，與Nitrosopira sp.(AJ012105)相似度為91%及90%，此菌

由受鉛污染土壤中，pH調整依據文獻(18)指出Nitrosospira適合在pH 7.5~8範圍生長，故調整pH為7.5

並在暗室室溫培養4個月，分離出來之菌株(19)。 

聚落3由AOB-11、AOB-23、AOB-33、AOB-34、AOB-71及AOB-139組成聚落，與氨氧化菌離
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群索居之聚落，在雙槽總數160個菌落中佔了24個(15%)，且無相近已知菌株可知其此菌落之特性及

生長條件，可能為新菌株。 

 Nitrosomonas sp. Nm33(AJ298740)
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圖3 實驗室MBR系統之氨氧化菌(AOB)親源樹狀圖 

 

而亞硝酸氧化菌(NOB)之親緣關係如圖4所示，得知可簡單分為5個聚落(Cluster)，聚落 1由

NOB1-3、NOB1-13、NOB1-18、NOB1-35、NOB1-44、NOB1-48、NOB1-71及NOB1-131組成一個

聚落，NOB1-3在生物槽73個菌落中佔了31個(42.4%)，薄膜槽總數74個菌落中佔28個(37.8%)，在雙

槽總數147個菌落中佔了59個(40.1%)，為本研究NOB之第一優勢菌株。NOB1-13在雙槽總數147個

聚落中佔了2個(1.3%)。NOB1-18在雙槽總數147個聚落中佔了1個。NOB1-35在雙槽總數147個聚落

中佔了3個(2%)。NOB1-44在雙槽總數147個聚落中佔了4個(2.7%)。NOB1-48在雙總數147個聚落中

C
lu

st
er

 1
 

C
lu

st
er

 2
 

C
lu

st
er

 3
 



 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

     

— 119 — 

 

張家源 陳安成 林陳彥 沈麟明 邱建銘 蕭獻章 

佔了9個(6%)。NOB1-71在雙槽總數147個聚落中佔了1個。NOB1-131在雙槽總數147個聚落中佔了2

個(1.3%)。而NOB1-3、NOB1-13、NOB1-18、NOB1-35、NOB1-44、NOB1-48及NOB1-71與Nitrite-

oxidizing bacterium(AY135357)相似度分別為99%、97%、96%、98%、98%、97%及97%，此菌株以

試管培養方式，提供所需基質如CaCl2、MgSO4、Fe2+、Na2MO2O4、CoCl2等，控制pH範圍在7~7.4

之間，室溫培養33天，之後植入實驗室尺寸之SBR系統內提高系統硝化效率，之後使用聚合酶鏈反

應-TGGE技術分析硝化菌之樣態菌種(20)。NOB1-131與Nitrobacter hamburgensis(L35502)相似度為

97%，此菌株為在一演化氨氧化菌與亞硝酸氧化菌親屬關係中被分類出，係屬於α-subdivision之

Nitrobacter hamburgensis，此菌與Nitrobacter winogradskyi、Rhodopseudomonas palustris、Afipia felis

、Afipia clevelandensis為較高親源性(21)。 

 Nitrobacter winogradskyi(L35506)
 Nitrobacter sp. PBAB10(AY508475)
 Nitrobacter sp.(L35511)
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圖4 MBR系統之亞硝酸氧化菌(NOB)樹狀親源圖 
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聚落2由NOB1-106及NOB1-132組成，兩株在雙槽總數160個菌落共佔5個，且無相近已知菌株

可知其此菌落之特性及生長條件，可能為新菌株。 

聚落3由NOB1-17及NOB1-28組成，兩株在雙槽總數147個菌落共佔4個，且與Pseudomonas 

butanovora(AB021377)相似度為99%。聚落4由NOB1-6、NOB1-33及NOB1-112組成聚落，而NOB1-

6在生物槽73個菌落中佔了20個(27.4%)，薄膜槽總數74個菌落中佔24個(32.4%)，在雙槽總數147個

菌落中佔了 44個 (29.9%)，為本研究NOB之第二優勢菌株，且與Uncultured Nitrobacter sp. 

(AY683484)相似度分別為97%、97%及98%，此菌為在含有鹽分之養殖水生物膜內分離出來，其文

獻(22)指出以人工海水方式，固定pH約7.9，提供溶氧約為7.8 mg/L在20℃培養，發現水中TAN(Total 

ammoniacal nitrogen)能有效降低。 

聚落5由NOB1-10及NOB1-90組成聚落，NOB1-90在雙槽總數147個菌落共佔1個(0.6%)，且與α-

Protebvacterium Shinshu-ah1(AB100410)相似度為93%，此菌由實驗室土壤試管25℃~30℃培養中分

離出來，且由親源關係中發現，Shinshu-ah1與Nitrobacter alkalicus AN1及Nitrobacter winogradsky W

親源相似度為97%(23)，有此可推測本研究之NOB1-90也具有氧化亞硝酸鹽能力之菌株。 

結  論 

一、利用選殖技術將其AOB單一分離株菌，經Insert Check檢查，其成功率為100%，以及限制性片

段長度多樣性分類選殖後之個別硝化菌株，得知AOB分類出12株。 

二、本研究實驗室MBR系統之NOB樣態，由限制性片段長度多樣性技術分類得知分類17株。 

三、實驗室MBR系統內氨氧化菌，Clone NO. AOB-2為本研究AOB之優勢菌株，與Thauera 

mechernichensis相似度為96%，此菌重要特性是能在好氧及厭氧下都能進行脫硝作用，由此推

測此菌類可與硝化菌於一個好氧系統下共存，故本研究氨氧化菌75.6%類似於此類菌種。 

四、Clone NO. NOB1-3為本研究NOB第一優勢菌株，與亞硝酸氧化菌相似度分別為99%，相關研究

指出，此菌生長pH值範圍為7~7.4之間，而實驗室MBR系統操作控制兩槽pH值範圍平均約為

6.9~7.5，與本研究得知結果接近，所以推估實驗室MBR系統之NOB1約有40%屬於此類菌種。 

五、Clone NO. NOB1-6為本研究NOB之第二優勢菌株，與Uncultured Nitrobacter sp.相似度為97%，

此菌被證實生長在含有鹽分之養殖水生物膜內，故推估實驗室MBR系統之NOB1約有30%屬於

此類嗜鹽性亞硝酸氧化菌種。 

六、本研究之氨氧化菌，其聚落3(Clone NO. AOB-11、AOB-23、AOB-33、AOB-34、AOB-71及

AOB-139共6株)組成一個聚落，在總數160個colonies中佔了24個，且無相近已知菌株可知其此

菌落之特性及生長條件，可能為新菌株。而亞硝酸氧化菌方面，Clone NO. NOB1-106及NOB1-

132兩株在雙槽總數147個菌落共佔5個，且無相近已知菌株可知其此菌落之特性及生長條件，

可能為新菌株。 
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ABSTRACT 

Nitrifying Bacterial Diversity in the Membrane Bioreactor System 
Treating ABS Wastewater Revealed by 16S rDNA Molecular 

Approach 
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Kaohsiung, Taiwan 80778, R.O.C. 

ABSTRACT 

Molecular biology techniques were applied to analyze nitrifying bacterial diversity in 
the laboratory-scale membrane bioreactor (MBR) system. The high removal efficiencies of 
COD and BOD were obtained under the steady state, at which hydraulic retention time 
(HRT) and sludge retention time (SRT) were 0.75 days and 30 days, respectively. The MBR 
system was able to retain high concentrations of MLSS at tank in the range of 28000~32000 
mg L-1. The results indicated that nitrification is a crucial process in the system. Therefore, 
the diversity of nitrifying bacteria in the system had been investigated by 16S rDNA 
molecular approach, including DNA extraction, polymerase chain reaction (PCR), cloning, 
restriction fragment length polymorphism (RFLP), sequencing and construction of 
phylogenic tree. The results of AOB in this study, 12 strains were classified from the results 
of RFLP. Besides, the clone NO.AOB-2 was dominate, the clone percentage of AOB-2 being 
75.6% (121/160) in the system, similar to Thauera mechernichensis with the similarity of 
96% by the sequencing data. The identified strain Thauera mechernichensis, characterized 
as nitrifying bacteria under aerobic and anaerobic condition, was isolated under the process 
of nitrification. In addition, Clone NO.AOB-11, AOB-23, AOB-33, AOB-34, AOB-71 and 
AOB-139) were clustered far away from the identified AOB in the gene bank, the percentage 
of the above mentioned clones being 15.0 % (24/160), could be novel bacteria due to the low 
similarity with identified AOB. In terms of NOB, the clone NO.NOB1-3 was the first 
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dominate, the clone percentage of NOB1-3 being 40.1% (59/147) in the system, similar to 
Nitrite-oxidizing bacterium with the similarity of 99% by the sequencing data. The clone 
NO.NOB1-6 was the second dominate, the clone percentage of NOB1-6 being 30% (44/147) 
in the system, similar to Uncultured Nitrobacter sp. with the similarity of 97% by the 
sequencing data. We proposed that 30% of NOB1 was affiliated to the Uncultured 
Nitrobacter sp, characterized as nitrifying bacteria in the high salinity breeding water. In 
addition, Clone NO. NOB1-106 and NOB1-132 were 5/147, could be novel bacteria due to 
the low similarity with identified NOB. The molecular data indicates that nitrifying 
bacterial diversity in the MBR system was different from nitrifying bacterial diversity in the 
traditional activated sludge process. The results of molecular data could be applied for 
designing, operation and analyses of bacteria in the MBR system. 

Key words: SMBR, ABS wastewater, Nitrification, AOB, NOB, 16S rDNA 


