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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．
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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．
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