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概 要 

 火力発電所の生物学的硝化脱窒排水処理設備を対象に、窒素処理量による硝化脱窒最大反応速

度の変動を考慮した活性汚泥モデルを開発した。ここで提案するモデル開発の中で考慮している、細菌

数あたりの窒素処理量が高くなると細菌数あたりの最大反応速度が高くなるという相関関係は、約 2 年間

の長期にわたって得られることを確認した。また、硝酸還元反応に関わる細菌についても同様の相関関

係が認められることを確認した。本モデルを用いてシミュレーションを行った結果、反応槽内の窒素濃度

の挙動を精度よく再現でき、窒素負荷が大きく変動するケースで本モデルが有効である事を確認した。 
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1. はじめに 

 IWA 活性汚泥モデル（ASMs：Activated Sludge 
Models）は、下水処理をはじめとする生物学的排水処

理場の設計、運転管理の支援ツールとして期待されて

おり、実務利用に向けた検討が進められている 1)。 
 ASMでは、活性汚泥による水質の浄化プロセスをシミ

ュレーションすることが可能である。ASM を個別の施設

に適用するためのキャリブレーションは、処理水質に基

づいて行われており、反応に関与する細菌に着目して

行われることは少なかった。 
 一方で近年になって、分子生物学的手法による活性

汚泥中の細菌の解析が行われるようになり、細菌数を高

精度かつ短時間に定量することが可能になってきてい

る。我々は、昨年度の本学会において、火力発電所硝

化脱窒排水処理設備の活性汚泥中のアンモニア酸化

細菌（AOB）、亜硝酸酸化細菌（NOB）および亜硝酸還

元細菌（NIRB）の存在数量を定量し、それぞれの細菌

数あたりの窒素処理量と最大反応速度の関係を解析し

たところ、細菌数あたりの窒素除去量に応じて細菌数あ

たりの最大反応速度が変化することを報告した 2)。ASM
では、細菌量あたりの最大反応速度は一定値として表

現されているが、この概念を新たに ASM に組み込むこ

とで、より高精度なシミュレーションを行うことが可能にな

るのではと考えた。 
 本研究では、硝化脱窒に寄与する細菌の最大反応速

度の変動を考慮したモデルを提案し、そのモデルの有 
効性を検証した。昨年に引き続き火力発電所硝化脱窒

排水処理設備の AOB、NOB、NIRB のそれぞれの存

在数量と最大反応速度から提案するモデルの再現性を

検討するとともに、新たに硝酸還元細菌（NARB）の

narH 遺伝子あたりの硝酸還元量と最大硝酸還元速度

の 関 係 を 回 分 式 硝 化 脱 窒 試 験 装 置 （ SBR ：

Sequencing Batch Reactor）を対象にモデルのキャリ

ブレーションを行い、ASM3 と水質予測結果の比較を

行い、提案するモデルの妥当性を評価した。 
 

2. 遺伝子数あたりの窒素処理量と最大反応速

度の関係 
2.1 方法 

（1）対象とした施設 

 本研究で対象とした火力発電所排水処理設備に流入

する原水は、アンモニアや硝酸などの窒素成分を含ん

でおり、BOD はほとんど含まれていない。下水と比較す

ると流入水質、水温ともに安定している。原水は硝化槽

に流入し硝化処理され、後段の脱窒槽ではメタノールを

プロトンとして脱窒処理される。約 2 年間にわたり硝化

槽・脱窒槽より活性汚泥を採取し、速やかに遺伝子解

析用凍結サンプル（－20℃）を作成するとともに、後述

する回分活性試験による最大反応速度の評価を行っ

た。 

（2）リアルタイム PCR 法による遺伝子コピー数の定量 

 火力発電所排水処理設備の活性汚泥に存在するア

ンモニア酸化細菌（AOB）、亜硝酸酸化細菌（NOB）、

および硝酸還元細菌（NARB）、亜硝酸還元細菌

（NIRB）を解析対象として、リアルタイム PCR 法により

遺伝子コピー数を定量した。AOB 16S rRNA 遺伝子

（16S rDNA）の定量は、プライマーCTO 189fA/B と

CTO 189fC の混合液（2:1）と RTr1 を使用し、TMP1
をプローブとして TaqMan プローブ法により行った 3)。
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