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底物类型对产甲烷效能及微生物群落结构的影响
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摘　 要： 为考察底物类型对厌氧消化过程的影响，以升流式厌氧膨胀床作为厌氧消化反应器，以经过“热－酶联合预水解”后
的啤酒糟和猪粪作为处理对象，研究不同有机负荷率条件下反应器的运行效能和微生物群落结构．结果表明，当有机底物类型

从啤酒糟转变为猪粪后，反应器的 ＣＯＤ 去除率降低 ４０％，甲烷产量减少 ７５％，有机物甲烷化率降低 ２５％，且出水乙酸质量浓

度由 ５０ ｍｇ ／ Ｌ 跃升至 ３ ７００ ｍｇ ／ Ｌ．同时，Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 细菌门的丰度提高约 １ 倍，Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 细菌门的相对丰度则减少约 ５０％；产
甲烷菌数量减少 ６１％，产甲烷菌属 Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 替代 Ｍｅｔｈａｎｏｓａｅｔａ 成为最占优势的古细菌菌属．
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　 　 在众多新能源项目中，生物质能源因兼顾废物

处理与能源回收而获得重视［１］ ．许多农牧业有机废

物，例如秸秆［２］、家畜粪便［３］ 等，均已被证实能够通

过中温或者高温厌氧消化的方式转变为生物质气

体．但是，直接以上述有机废物作为底物进行厌氧消

化的效率往往较低［４］，限制了该技术的推广．近年

来，发现对有机废物进行适当的预处理可以大幅提

高后续厌氧消化的效率［５］ ． 例如，本团队曾借助

“热－酶联合预水解法”成功实现了对啤酒糟和猪粪

的预处理，相比直接处理上述底物，该预处理方法将

厌氧消化的效能提高了 ５～７ 倍［６］ ．
对于应用规模的厌氧消化反应器，在实际运行

过程中往往会接纳不同类型的有机物．有研究指出，
底物类型的转变对厌氧消化过程的影响较大，主要

体现在对厌氧消化产甲烷效率［７］ 以及对微生物种

群组成的的影响［８－９］ ．目前关于底物类型对厌氧消化

过程的效能及微生物种群影响方面的报道较少．本
研究以经过 “热 － 酶联合预水解” 后的啤酒糟

（ｂｒｅｗｅｒｙ ｓｐｅｎｔ ｇｒａｉｎ ｈｙｄｒｏｌｙｓａｔｅｓ，ＢＳＧＨ）和猪粪（ｐｉｇ
ｍａｎｕｒｅ ｈｙｄｒｏｌｙｓａｔｅｓ，ＰＭＨ）为处理对象，以升流式厌

氧膨胀床（ｅｘｐａｎｄｅｄ ｇｒａｎｕｌａｒ ｓｌｕｄｇｅ ｂｅｄ，ＥＧＳＢ）作为

厌氧消化过程的载体，考察依次以 ＢＳＧＨ 和 ＰＭＨ 作

为有机底物时 ＥＧＳＢ 反应器的厌氧消化效能，包括



化学需氧量（ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｏｘｙｇｅｎ ｄｅｍａｎｄ，ＣＯＤ）的去除

情况、挥发性有机酸（ｖｏｌａｔｉｌｅ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ，ＶＦＡｓ）的累

积以及产甲烷的效率．此外，借助高通量测序以及定

量 ＰＣＲ 等分子生物学手段考察了反应器内的微生

物群落对底物变化的响应．

１　 实　 验

１．１　 ＥＧＳＢ 反应器

ＥＧＳＢ 反应器主体由双层玻璃制成（见图 １），有
效容积为 ３． ８ Ｌ． 利用水浴维持反应器内的温度

（３５±１） ℃ ．蠕动泵 Ｐ１ 为进水泵，Ｐ２ 为出水回流泵．
通过 Ｐ２ 高速运转实现反应器内的上升流速 ８ ｍ ／ ｈ，
从而保障反应器内液体的膨胀状态．借助置于反应

器顶部的 ｐＨ、ＯＲＰ 和铵离子质量浓度探头实时监

测上述 ３ 个指标的数值变化并通过数据记录仪存储

数据．为了防止极端 ｐＨ 造成反应器的不稳定，通过

酸碱平衡装置将 ｐＨ 维持在 ６．９ ～ ７．１．具体做法是当

反应器内 ｐＨ 低于 ６．９ 时，利用微量蠕动泵向反应器

内滴加 ０．１ ｍｍｏｌ ／ Ｌ 的 ＮａＯＨ 溶液，当反应器内 ｐＨ
高于 ７．１ 时，滴加 ０．０１ ｍｍｏｌ ／ Ｌ 的 ＨＣｌ 溶液．采用德

国 Ｒｉｔｔｅｒ 公司生产的 ＭＧＣ－１ ＰＭＭＡ 型气体流量计

对生物质气体的产生量进行实时监测，并借助安捷

伦公司生产的 ＨＰ７８９０Ａ 型气相色谱检测生物质气

体中甲烷的质量分数，计算产甲烷速率．采用某土豆

深加工厂污水厌氧处理设备的成熟颗粒污泥作为接

种污泥．

数据记录仪
出水口

水浴管线
pH探头及酸碱平衡装置
氧化还原电位探头
铵离子浓度探头
生物质气体排放口
气体流量计

进水口
水浴

P1

P2

图 １　 ＥＧＳＢ 反应器装置

１．２　 底物预处理过程

采用热－酶联合预水解方法对啤酒糟和猪粪分

别进行预处理，步骤见文献［６］．对啤酒糟的预处理

过程主要包含以下步骤：首先，对啤酒糟在 ｐＨ １０．７、
９０ ℃条件下热处理 ４ ｈ；依次采用荷兰 ＤＳＭ 公司生

产的 Ｄｅｌｖｏｌａｓｅ®蛋白酶（单独使用）、Ｆｉｌｔｒａｓｅ® ＮＬ 纤

维素水解酶和 Ｂａｋｅｚｙｍｅ® ＡＲＡ１０．０００ 半纤维素水解

酶（同时使用）对底物进行酶解，具体条件如表 １ 所

示；最后，为了排除无机颗粒或难降解残渣对后续厌

氧消化的不利影响，采用瑞士 Ｓｅｆａｒ 公司生产的

ＳＥＦＡＲ ＴＥＴＥＸ® ０５－６－４５６Ｋ 型聚丙烯网纱对水解

后的混合液进行过滤并回收滤出液（即 ＢＳＧＨ）．对
猪粪的预处理过程与啤酒糟的处理过程相似，不同

点在于将 Ｄｅｌｖｏｌａｓｅ®蛋白酶与 Ｄｅｌｖｏｚｙｍｅ®蛋白酶同

时使用．ＢＳＧＨ 和 ＰＭＨ 底物的主要成分如表 ２ 所示．

表 １　 酶水解过程的最优条件

名称 ｐＨ ｔ ／ ℃ 处理时间 ／ ｈ

Ｄｅｌｖｏｌａｓｅ® ８．０ ６０ ４

Ｄｅｌｖｏｚｙｍｅ® ８．０ ６０ ４

Ｆｉｌｔｒａｓｅ® ＮＬ ４．５ ５０ ２０

Ｂａｋｅｚｙｍｅ® ＡＲＡ１０．０００ ４．５ ５０ ２０

表 ２　 经热－酶预处理后啤酒糟和猪粪的成分 ｇ·ｋｇ－１

参数 ＢＳＧＨ ＰＭＨ

ＴＳ ７４ ５８
ＶＳ ６３ ４０

无机物 １２ １９
蛋白质 — ７
ＣＯＤ １００ ４１
甘油 １３．４ １５．３
乙酸 １．２ １．０

葡萄糖 ４．５９ ０．８７
木糖 ６．９５ ０．８５

阿拉伯糖 ３．３０ ０．５６
总氮 ３．５４ ２．７７

有机氮 — １．１７
氨氮 ０．２４ １．６０
磷 ０．４８ ０．８２
硫 ０．２７ ０．７１
钠 ４．９３ ３．７０

氯化物 ２．７０ —
钙 ０．１８ ２．２３
镁 ０．１２ １．１８
钾 ０．０４ １．０９
铜 ０．０６ ０．６０
铁 ０．７３ １．０９
锌 ０．４５ ４．２２
镍 ＜０．０１ ０．０５
钴 ０．０１ ０．０３
铬 ＜０．０１ ＜０．０１
钼 ＜０．０１ ＜０．０１
锰 ０．１８ ４．４９

１．３　 常规分析项目与方法

采用德国 ＭＥＲＣＫ 公司生产的 ＣＯＤ 和氨氮质

量浓度测定试剂盒及 ＴＲ４２０ ／ ＮＯＶＡ６０ 型分光光度

计对上述指标进行检测．溶解性 ＣＯＤ 样品测定前，
采用 英 国 Ｗｈａｔｍａｎ 公 司 生 产 的 Ｓｐａｒｔａｎ ３０ 型

０．４５ μｍ滤膜对样品进行过滤．挥发酸和甲烷成分的

测定分别由配备 ＦＩＤ 检测器和 ＴＣＤ 检测器的安捷
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伦 ＨＰ７８９０ 型气相色谱完成．上述指标的测定过程

采用平行样品测定以减少仪器误差．总 ＣＯＤ 去除

率、溶解性 ＣＯＤ 去除率及有机物甲烷化率的计算公

式如下：

　 　 总 ＣＯＤ 去除率＝
（ＣＯＤ进水－ＣＯＤ出水）

ＣＯＤ进水

×１００％，

　 　 溶解性 ＣＯＤ 去除率＝

　 　
（溶解性 ＣＯＤ进水－溶解性 ＣＯＤ出水）

溶解性 ＣＯＤ进水

×１００％，

　 　 有机物甲烷化率＝ ２．６６×
Ｖ甲烷

Ｑ×ＣＯＤ进水

×１００％．

式中：ＣＯＤ进水、ＣＯＤ出水分别为进、出水总 ＣＯＤ，ｇ ／ Ｌ；
溶解性 ＣＯＤ进水、溶解性 ＣＯＤ出水分别为进、出水溶解

性 ＣＯＤ，ｇ ／ Ｌ；２．６６ 为室温下单位体积甲烷所对应的

化学需氧量系数；Ｖ甲烷为产甲烷体积，Ｌ ／ ｄ；Ｑ 为反应

器的进水流量，Ｌ ／ ｄ．
１．４　 分子生物学分析方法

为了表征反应器污泥中细菌和古细菌的数量及

其群落结构，对接种污泥以及第 ８、３４、５６ 和 ７６ 天的

污泥样品进行 ＤＮＡ 提取和定量 ＰＣＲ、高通量测序分

析．此外，为了考察处于反应器不同高度的污泥中细

菌和古细菌的数量，在反应器运行非常稳定阶段

（第 ５６ 天）从反应器上、中、下 ３ 个取样口分别取样．
利用美国 ＭｏＢｉｏ 实验室生产的 ＭｏＢｉｏＵｌｔｒａＣｌｅａｎ

细菌 ＤＮＡ 提取试剂盒对污泥样品进行 ＤＮＡ 提取，
提取后的 ＤＮＡ 样品一部分用于 ４５４－焦磷酸高通量

测序，另一部分用于定量 ＰＣＲ 分析．定量 ＰＣＲ 实验

采用美国 ＡＢＩ 公司生产的 ＡＢＩ ７５００ 型 ｑＰＣＲ 分析

仪完成，采用的特异性引物如表 ３ 所示． 引物和

ＳＹＢＲ Ｐｒｅｍｉｘ Ｅｘ Ｔａｑ Ｋｉｔ 预混装试剂盒购自工生物

工程（上海）股份有限公司，依照预混装试剂盒使用

说明书配置反应体系．细菌 ｑＰＣＲ 分析过程的条件

为：９５ ℃预变性 ６０ ｓ，９５ ℃循环变性 １５ ｓ，５３ ℃ 退

火复性 ３０ ｓ，７２ ℃延伸 ４５ ｓ，进行 ４０ 个循环；古细菌

ｑＰＣＲ 分析过程的条件为：９５ ℃预变性 ６０ ｓ，９５ ℃循

环变性 １０ ｓ，６１ ℃退火复性 ３０ ｓ，７２ ℃延伸 ４５ ｓ，进
行 ４０ 个循环．全部定量 ＰＣＲ 待测样品均经过 ３ 次重

复测定取平均值．另一部分 ＤＮＡ 样品送美国 Ｒ＆Ｔ
实验室进行 ４５４－焦磷酸测序（罗氏 ４５４ ＧＳ－ＦＬＸ 系

统 ）． 选 择 Ｕｎｉｖｅｒｓａｌ 正 向 引 物 序 列 Ｕ５１５Ｆ
（‘５－ＧＴＧＹＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡ Ａ－３’）和反向引物

序列 Ｕ１０７１Ｒ （‘５－ＧＡＲ ＣＴＧＲＣＧＲＣＲＲＣＣＡＴＧ ＣＡ－
３’）合成 Ｂａｒｃｏｄｅ 引物，该引物可覆盖 ９０％以上的细

菌和古细菌［１０］ ．测序结束后，借助微生物生态学集

成软件 ＱＩＩＭＥ（１．７．０ 版本软件）对原始文件进行后

续生物信息学分析［１１］ ．

表 ３　 ｑＰＣＲ 分析采用的特异性引物及其序列

引物名称 目标菌群 序列（５’－３’）

Ｂａｃ５１６－Ｆ 全细菌 ＴＧＣＣＡＧＣＡＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡＴＡＣ

Ｂａｃ８０５－Ｒ 全细菌 ＧＡＣＴＡＣＣＡＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣ

ＡＲＣ７８７－Ｆ 全古细菌 ＡＴＴＡＧＡＴＡＣＣＣＳＢＧＴＡＧＴＣＣ

ＡＲＣ１０５９ 全古细菌 ＧＣＣＡＴＧＣＡＣＣＷＣＣＴＣＴ

２　 结果与讨论

２．１　 底物类型变化对厌氧效能的影响

整个实验阶段共持续 ７６ ｄ，分为两个阶段．第一

阶段采用 ＢＳＧＨ 底物运行 ５７ ｄ，第二阶段以 ＰＭＨ 为

底物继续运行 １９ ｄ，图 ２～６ 及图 ９ 中标记出底物类

型转变的日期界限．整体看，第一阶段的总 ＣＯＤ 去

除率平均值为 ８５％，溶解性 ＣＯＤ 去除率平均值为

８９％，第二阶段上述两个指标的平均值分别为 ５５％
和 ７０％，均低于第一阶段．通过图 ２ 可以看出，当进

水有机底物从 ＢＳＧＨ 转变为 ＰＭＨ 后，出水的总

ＣＯＤ 和溶解性 ＣＯＤ 均升高，即使进水总 ＣＯＤ 由

２５ ｇ ／ Ｌ降至 １０ ｇ ／ Ｌ 后，出水 ＣＯＤ 仍高于第一阶段的

水平．当改变有机底物后，出水总 ＣＯＤ 和溶解性

ＣＯＤ 均出现峰值，分别为 １４．３ 和 ７．２ ｇ ／ Ｌ．
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图 ２　 进出水 ＣＯＤ 变化

由图 ３ 可以看出，在实验的第一阶段，施加

ＢＳＧＨ 底物的有机负荷由 １．０ ｋｇ ／ （ｍ３∙ｄ）逐渐提升

至 １０．９ ｋｇ ／ （ｍ３∙ｄ）．随着有机负荷的提高，甲烷产量

由 ０．８ Ｌ ／ ｄ 提高至１２．１ Ｌ ／ ｄ．在启动的最初 １０ ｄ 左

右，有机物甲烷化率处于不稳定期，在 ６０％ ～７０％波

动．但随着有机负荷逐步提升，反应器进入稳定运行

阶段，有机物甲烷化率平均值达 ８５％．这意味着在

ＥＧＳＢ 稳定运行阶段，ＢＳＧＨ 中 ８５％的有机物最终转

变为甲烷，其余部分则转变为细胞物质、ＣＯ２或作为

电子供体参与其他生化过程．进入第二阶段后，反应

器运行效果变差，将有机负荷由 １０．９ ｋｇ ／ （ｍ３∙ｄ）调
低至８ ｋｇ ／ （ｍ３∙ｄ），而后进一步降低至４ ｋｇ ／ （ｍ３∙ｄ）．
在逐步降低有机负荷过程中，反应器的效能并无恢

复的趋势，甲烷产量逐步降至 ３ Ｌ ／ ｄ，有机物甲烷化
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率也降至 ６０％左右．
14

12

10

8

6

4

2

0
20 40 60 80

运行时间/d

有机负荷
甲烷产量
有机物甲烷化率

100

80

60

40

20

0

有
机
物
甲
烷
化
率
/%

有
机
负
荷

/(k
g?
m

-3
?d

-1
)

日
均
产
甲
烷
量
/(L

?d
-1
)

图 ３　 有机负荷、甲烷产量和有机物甲烷化率变化

由图 ４ 可以看出，当转变有机底物类型时，反应

器内出现明显的挥发性有机酸累积情况，特别是乙

酸质量浓度从第一阶段的低于 ５０ ｍｇ ／ Ｌ 跃升至

３ ７００ ｍｇ ／ Ｌ，同时丙酸和丁酸也出现不同程度的积

累．大幅降低有机负荷水平以后，反应器内的挥发酸

积累情况有所缓解．由于对反应器实施了 ｐＨ 监控及

平衡措施，反应器的 ｐＨ 始终保持在 ６．９ ～ ７．０．值得

注意的是，在第二阶段挥发酸积累的同时，大量的颗

粒污泥开始解体并随出水流失．在第一阶段反应器

内的 ＴＳＳ 和 ＶＳＳ 质量浓度为 ２０．０ 和 ２１．５ ｇ ／ Ｌ，而第

二阶段 ＴＳＳ 和 ＶＳＳ 质量浓度下降到 ８．８ 和 ７．４ ｇ ／ Ｌ．
不难发现，挥发酸的积累和污泥大量流失的现象伴

随着甲烷产量及有机物甲烷化率骤减现象同期出

现，表明厌氧污泥的性质和活性受底物类型转变的

影响．微生物数量和群落结构的变化可能是导致这

一现象的内因．
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图 ４　 挥发性有机酸质量浓度变化

２．２　 底物类型对微生物数量的影响

反应器启动 １ 周后，污泥中细菌和古细菌的数量

相比于接种污泥（第 ０ 天样品）均有降低（如图 ５ 所

示）．随着系统逐步稳定，细菌和古细菌数量逐步升高．
第 ５６ 天从反应器上、中、下 ３ 个取样口分别获得的样

品（图 ５ 中第 ５６ 天从左至右依次代表上、中、下取样

口样品）的分析结果表明，细菌和古细菌的数量从上

至下逐渐升高，反应器底部的细菌和古细菌数量分别

是顶部数量的 ７ 倍和 １０ 倍．当转变底物类型后，细菌

的数量（图 ５ 中第 ７６ 天样品）保持稳定，但古细菌的

数量减少 ６１％．由于产甲烷菌占到了古细菌群落的

９５％以上，可以推测产甲烷菌数量因底物类型的转变

而大幅降低，这也与同时期挥发酸的积累（图 ４）和甲

烷产量的大幅降低现象（图 ３）相关．
由于施加 ＢＳＧＨ 和 ＰＭＨ 底物的有机负荷相同，

推测最可能造成产甲烷菌数量骤减的原因是 ＰＭＨ
底物中的某些成分抑制了产甲烷菌的活性．对比两

种底物的成分（如表 ２ 所示），ＰＭＨ 中氨氮的质量浓

度为 １． ６ ｇ ／ Ｌ， 而 ＢＳＧＨ 中 氨 氮 质 量 浓 度 仅 为

０．２４ ｇ ／ Ｌ，在有机负荷相同的情况下，ＰＭＨ 中氨氮和

总氮的质量浓度分别是 ＢＳＧＨ 的 １６ 倍和 ２ 倍．据文

献报道，高氨氮往往容易对厌氧消化过程，特别是产

甲烷过程产生抑制［１２－１３］ ．
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图 ５　 细菌和古细菌数量变化

２．３　 微生物群落结构的变化

ＥＧＳＢ 反应器中 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 菌门和 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ
菌门是最占优势的两个细菌菌门（如图 ６ 所示）．在
接种污泥中，Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 和 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 菌门的相对

丰度分别为 ２７％和 ４７％，引入 ＢＳＧＨ 后，Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ
菌门的相对丰度逐渐升高至 ６０％，而 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ
菌门的丰度则降至 ２６％．至第 ５６ 天时，二者的相对

丰度分别为 ２９％和 ３９％．从不同高度位置的污泥中

菌门分布情况看，３ 个样品的优势菌门分布较一致．
底物类型的改变对细菌菌属分布同样产生较大影

响．如图 ７ 所示，在第一阶段占优势的细菌菌属为

Ｃｙｔｏｐｈａｇａ、Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ 以及 Ｂａｃｉｌｌｕｓ，它们在该阶段

的平均相对丰度之和达 ３５％以上．而三者在第二阶

段的丰度之和只有 ２７％左右．Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ 成为第二

阶段最占优势的细菌菌属，其相对丰度从第一阶段

的平均 １％跃升至第二阶段的 ２２％．底物类型的改变

同样对产甲烷菌群产生较大影响．如图 ８ 所示，古细

菌菌 属 的 分 布 在 第 一 阶 段 保 持 相 对 稳 定， 以

Ｍｅｔｈａｎｏｓａｅｔａ 为最优势菌属，其相对丰度平均值达

７７％．转变有机底物类型后，Ｍｅｔｈａｎｏｓａｅｔａ 的相对丰
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度大幅减少至 ４５％，同时 Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 的相对

丰度由 ８％提升至 ５３％．
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图 ６　 反应器中细菌菌门分布
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图 ７　 反应器中细菌菌属分布

Ｍｅｔｈａｎｏｓａｅｔａ 是严格的乙酸利用型产甲烷菌，而
和 Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 则是严格的氢气利用型产甲烷

菌．Ｗｉｌｓｏｎ 等［１４］认为，高氨氮质量浓度对乙酸利用

型产甲烷菌的抑制作用强于对氢气利用型产甲烷菌

的抑制作用．因此推测，当底物转变为氨氮质量浓度

极高的 ＰＭＨ 后，反应器内的乙酸利用型产甲烷菌

Ｍｅｔｈａｎｏｓａｅｔａ 受到抑制，数量也大幅减少（如图 ５ 所

示），导致 Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 的相对丰度提高（如图 ８
所示） ．由于乙酸利用型产甲烷菌 Ｍｅｔｈａｎｏｓａｅｔａ 的大

量流失，反应器内产甲烷的途径发生改变，导致细菌

菌群同样发生变化， 例如， 主要的产乙酸细菌

Ｃｙｔｏｐｈａｇａ 的丰度降低．由于作为厌氧过程重要中间

代谢产物的乙酸分子无法及时被利用，其他产酸途

径同样受到抑制，导致丙酸和丁酸等挥发酸的积累，
因此，诸如 Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ 和 Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ 这类对挥发酸

更耐受的菌属逐渐占优势（如图 ７ 所示）．
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图 ８　 反应器中古细菌菌属分布

２．４　 种群的生物多样性变化

底物类型的改变对微生物群落的生物多样性影

响不明显．如图 ９ 所示，表征 α 多样性中物种丰富度

指标的 Ｃｈａｏ１ 和 ＯＳ 指数以及表征均匀度与丰富度

综合指标的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均比较稳定，特别是改变

底物类型后上述 ３ 个指标未发生明显变化．过去的

研究表明，厌氧消化系统内微生物群落的均匀度比

较稳定［１５］，且一般微生物多样性指标的变化非常缓

慢［１６］，因而，本研究中反应器运行的时间尚不足以

造成微生物多样性产生明显变化．
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图 ９　 群落的 α生物多样性指标变化

３　 结　 论

１）有机底物类型的变化对厌氧消化反应器的

运行效能产生较大影响，ＣＯＤ 去除率降低约 ４０％，
甲烷产量减少 ７５％，有机物甲烷化率降低 ２５％，且
反应器内出现较严重的挥发酸积累情况，出水中乙

酸质量浓度由 ５０ ｍｇ ／ Ｌ 跃升至 ３ ７００ ｍｇ ／ Ｌ．
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２）底物类型的转变导致产甲烷菌数量大幅减

少 ６１％．由于乙酸利用型产甲烷菌 Ｍｅｔｈａｎｏｓａｅｔａ 耐

受高氨氮质量浓度的能力极弱，当底物更换为含有

较高氨氮的 ＰＭＨ 后，Ｍｅｔｈａｎｏｓａｅｔａ 的活性及生长受

到抑制，导致产甲烷菌数量骤减，间接导致产酸菌群

紊乱，最终造成反应器效能的降低．
３）对于实际厌氧消化工艺而言，当不可避免变

更有机底物类型时，宜降低底物的有机负荷，并严密

监测系统内挥发酸的积累和甲烷产量等指标，以避

免因新底物中的某些组分对微生物种群产生抑制而

导致反应器效能的下降．

参考文献

［１］ ＭＡＯ Ｃ， ＦＥＮＧ Ｙ， ＷＡＮＧ Ｘ， ｅｔ ａｌ． Ｒｅｖｉｅｗ ｏｎ ｒｅｓｅａｒｃｈ
ａｃｈｉｅｖｅｍｅｎｔｓ ｏｆ ｂｉｏｇａｓ ｆｒｏｍ ａｎａｅｒｏｂｉｃ ｄｉｇｅｓｔｉｏｎ ［ Ｊ ］．
Ｒｅｎｅｗａｂｌｅ ａｎｄ Ｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅ Ｅｎｅｒｇｙ Ｒｅｖｉｅｗｓ， ２０１５， ４５：
５４０－５５５．

［２］ ＺＨＡＮＧ Ｊ， ＧＵＯ Ｒ， ＱＩＵ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｂｉｏａｕｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ａｎ
ａｃｅｔａｔｅ⁃ｔｙｐｅ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ Ａｃｅｔｏｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ
ｈｙｄｒｏｇｅｎｉｇｅｎｅｓ ｉｍｐｒｏｖｅｓ ｍｅｔｈａｎｅ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｆｒｏｍ ｃｏｒｎ
ｓｔｒａｗ［Ｊ］． Ｂｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， ２０１５， １７９： ３０６－３１３．

［３］ ＺＨＡＩ Ｎ， ＺＨＡＮＧ Ｔ， ＹＩＮ Ｄ， ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｉｎｉｔｉａｌ ｐＨ ｏｎ
ａｎａｅｒｏｂｉｃ ｃｏ⁃ｄｉｇｅｓｔｉｏｎ ｏｆ ｋｉｔｃｈｅｎ ｗａｓｔｅ ａｎｄ ｃｏｗ ｍａｎｕｒｅ
［Ｊ］． Ｗａｓｔｅ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ， ２０１５， ３８： １２６－１３１．

［４］ ＢＩＤＡＲＴ Ｃ， ＦＲＯＨＬＩＮＧ Ｍ， ＳＣＨＵＬＴＭＡＮＮ Ｆ． Ｌｉｖｅｓｔｏｃｋ
ｍａｎｕｒｅ ａｎｄ ｃｒｏｐ ｒｅｓｉｄｕｅ ｆｏｒ ｅｎｅｒｇｙ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ： ｍａｃｒｏ⁃
ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ａｔ ａ ｎａｔｉｏｎａｌ ｓｃａｌｅ ［ Ｊ ］． Ｒｅｎｅｗａｂｌｅ ＆
Ｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅ Ｅｎｅｒｇｙ Ｒｅｖｉｅｗｓ， ２０１４， ３８： ５３７－５５０．

［５］ ＺＨＡＮＧ Ｃ， ＳＵ Ｈ， ＢＡＥＹＥＮＳ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｒｅｖｉｅｗｉｎｇ ｔｈｅ
ａｎａｅｒｏｂｉｃ ｄｉｇｅｓｔｉｏｎ ｏｆ ｆｏｏｄ ｗａｓｔｅ ｆｏｒ ｂｉｏｇａｓ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ［Ｊ］．
Ｒｅｎｅｗａｂｌｅ ＆ Ｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅ Ｅｎｅｒｇｙ Ｒｅｖｉｅｗｓ， ２０１４， ３８：
３８３－３９２．

［６］ ＷＡＮＧ Ｈ， ＴＡＯ Ｙ， ＴＥＭＵＤＯ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ａｎ ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ
ａｐｐｒｏａｃｈ ｆｏｒ ｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｂｉｏｍｅｔｈａｎｅ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｆｒｏｍ ｓｏｌｉｄ ｂｉｏ⁃
ｗａｓｔｅｓ ｉｎ ａ ｃｏｍｐａｃｔ ｓｙｓｔｅｍ［Ｊ］． Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｆｏｒ Ｂｉｏｆｕｅｌｓ，
２０１５， ８： ６２．

［７］ 李秀芬， 胡庆昊， 陈坚． 不同底物条件下金属离子螯合

剂对厌氧消化的影响［ Ｊ］． 环境科学， ２００９， ３０（６）：

１４３－１４６．
［８］ ＹＥＮＩＧＵＮ Ｏ， ＤＥＭＩＲＥＬ Ｂ． Ａｍｍｏｎｉａ ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ ｉｎ ａｎａｅｒｏ⁃

ｂｉｃ ｄｉｇｅｓｔｉｏｎ： ａ ｒｅｖｉｅｗ［ Ｊ］． Ｐｒｏｃｅｓｓ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１３，
４８： ９０１－９１１．

［９］ ＺＩＧＡＮＳＨＩＮ Ａ Ｍ， ＬＩＥＢＥＴＲＡＵ Ｊ， ＰＲＯＴＥＲ Ｊ， ｅｔ ａｌ．
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｄｕｒｉｎｇ
ａｎａｅｒｏｂｉｃ ｄｉｇｅｓｔｉｏｎ ｏｆ ｖａｒｉｏｕｓ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｗａｓｔｅ ｍａｔｅｒｉａｌｓ
［Ｊ］． Ａｐｐｌｉｅｄ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， ２０１３， ９７（１１）：
５１６１－５１７４．

［１０］ ＷＡＮＧ Ｙ， ＱＩＡＮ Ｐ． Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｉｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
１６Ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｐｒｉｍｅｒ ｄｅｓｉｇｎ ｆｏｒ １６Ｓ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＤＮＡ
ａｍｐｌｉｃｏｎｓ ｉｎ ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ ｓｔｕｄｉｅｓ［Ｊ］． ＰＬｏＳ Ｏｎｅ， ２００９， ４
（１０）： ｅ７４０１．

［１１］ＣＡＰＯＲＡＳＯ Ｊ Ｇ， ＫＵＣＺＹＮＳＩ Ｊ， ＳＴＯＭＢＡＵＧＨ Ｊ， ｅｔ ａｌ．
ＱＩＩＭＥ ａｌｌｏｗｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ［Ｊ］． Ｎａｔｕｒｅ Ｍｅｔｈｏｄｓ， ２０１０， ７（５）： ３３５－
３３６．

［１２］ＹＥＮＩＧＵＮ Ｏ， ＤＥＭＩＲＥＬ Ｂ． Ａｍｍｏｎｉａ ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ ｉｎ
ａｎａｅｒｏｂｉｃ ｄｉｇｅｓｔｉｏｎ： ａ ｒｅｖｉｅｗ ［ Ｊ］． Ｐｒｏｃｅｓｓ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，
２０１３ ４８（５ ／ ６）： ９０１－９１１．

［１３］ＷＡＮＧ Ｘ Ｊ， ＬＵ Ｘ Ｇ， ＬＩ Ｆ， ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ
ａｎｄ ｃａｒｂｏｎ⁃ｎｉｔｒｏｇｅｎ （ Ｃ ／ Ｎ） ｒａｔｉｏ ｏｎ ｔｈｅ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ
ａｎａｅｒｏｂｉｃ ｃｏ⁃ｄｉｇｅｓｔｉｏｎ ｏｆ ｄａｉｒｙ ｍａｎｕｒｅ， ｃｈｉｃｋｅｎ ｍａｎｕｒｅ
ａｎｄ ｒｉｃｅ ｓｔｒａｗ： ｆｏｃｕｓｉｎｇ ｏｎ ａｍｍｏｎｉａ ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ［ Ｊ］． ＰＬｏＳ
Ｏｎｅ， ２０１４， ９（５）：１５－２０．

［１４］ＷＩＬＳＯＮ Ｃ Ａ， ＮＯＶＡＫ Ｊ， ＴＡＫＡＣＳ Ｉ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ｋｉｎｅｔｉｃｓ
ｏｆ ｐｒｏｃｅｓｓ ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ａｍｍｏｎｉａ ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ ｏｆ ｍｅｔｈａｎｏｇｅｎｅｓｉｓ
ｆｒｏｍ ａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄ ［ Ｊ］． Ｗａｔｅｒ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０１２， ４６ （ １９）：
６２４７－６２５６．

［１５］ＣＡＲＢＡＬＬＡ Ｍ， ＲＥＧＵＥＩＲＯ Ｍ Ｌ， ＬＥＭＡ Ｊ Ｍ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｆ ａｎａｅｒｏｂｉｃ ｄｉｇｅｓｔｉｏｎ： ｅｘｐｌｏｉｔｉｎｇ ｔｈｅ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ⁃ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｉｔｙ ｎｅｘｕｓ ［ Ｊ ］． Ｃｕｒｒｅｎｔ Ｏｐｉｎｉｏｎ ｉｎ
Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌ， ２０１５， ３３： １０３－１１１．

［１６］ ＭＡＤＳＥＮ Ｍ， ＨＯＬＭ⁃ＮＩＥＬＳＥＮ Ｊ Ｂ， ＥＳＢＥＮＳＥＮ Ｋ Ｈ．
Ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ ｏｆ ａｎａｅｒｏｂｉｃ ｄｉｇｅｓｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ： ａ ｒｅｖｉｅｗ
ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅ ［ Ｊ ］． Ｒｅｎｅｗａｂｌｅ ａｎｄ Ｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅ Ｅｎｅｒｇｙ
Ｒｅｖｉｅｗｓ， ２０１１， １５： ３１４１－３１５５．

（编辑　 刘　 彤）

·４１· 哈　 尔　 滨　 工　 业　 大　 学　 学　 报　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 第 ４８ 卷　


