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摘　 要： 为揭示平行操作的微生物燃料电池（ＭＦＣ）产电效能出现差异的原因，应用高通量测序技术对 ３ 个平行启动和运行的

ＭＦＣ 阳极微生物群落的组成、丰度及多样性进行分析，探讨其差异性与反应器效能的关系．结果表明：表面上控制条件完全一

致的平行 ＭＦＣ，其运行状态存在较大差异，反应器 Ｍｆｃ－１ 和 Ｍｆｃ－３ 可获得 ２２０～２４０ ｍＶ 电压及 １．８５～ ２．３３ Ｗ ／ ｍ３的功率密度；
Ｍｆｃ－２ 电压一直较低，最高仅为 １２０ ｍＶ．同一底物富集的 ＭＦＣ 阳极微生物群落组成和丰度差异明显，Ｍｆｃ－１ 和 Ｍｆｃ－３ 中富集

了高丰度的有利于产电的微生物种属 Ａｎａｅｒｏｍｕｓａ、Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ、Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ；Ｍｆｃ－２ 则存在较独特的与产电无关的高丰度种属

Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ，这种优势种属的差异最终导致 Ｍｆｃ－２ 产电效能较差．表面上操作条件相同的平行 ＭＦＣ 其阳极微生物优势类群可

能存在显著差异，进而决定 ＭＦＣ 产电效率的不同．应用 ＭＦＣ 探讨其产电效能与影响因子关系时，需运行至少 ３ 个平行 ＭＦＣ 反

应器，以减少潜在的操作失误或缺陷，提高数据可靠性．
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　 　 微生物燃料电池（ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｅｌ ｃｅｌｌ，ＭＦＣ）是一

种通过微生物的催化作用，将储存在有机物中的化学

能转变成电能的工艺模式［１］ ．近年来，ＭＦＣ 作为一种

新的废水处理和能源回收工艺形式，受到广泛关注．
深入探讨和分析影响 ＭＦＣ 产电效能的各种环境因

素，是进一步提升 ＭＦＣ 普适性与工艺放大的重要步



骤．探讨某些影响因素作用下的 ＭＦＣ 产电效能时，以
往采用单个的 ＭＦＣ 研究污染物的降解和 ＭＦＣ 产电，
很少有报道设置多个平行的 ＭＦＣ 反应器进行统计学

的系统研究［２－４］ ．由于 ＭＦＣ 启动和运行存在较大的不

确定性或潜在的操作失误，应用单个 ＭＦＣ 反应器启

动获得的数据其重复性和可靠性受到质疑［５］ ．
ＭＦＣ 中有机物降解和产电过程是由微生物主

导实现，ＭＦＣ 阳极生物膜中富集的产电微生物群落

具有 极 高 的 多 样 性， 广 泛 分 布 于 变 形 细 菌 门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、放线菌门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）以及酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ） ［６－７］ ．
绝大多数产电微生物对系统的操作条件极为敏感，
外部环境条件的微小改变往往引起微生物群落结

构、组成和丰度的极大变化［８］ ．这种变化会进一步影

响 ＭＦＣ 运行效率．微生物群落图谱是研究 ＭＦＣ 过

程中需要考虑的重要指征［１］，探讨不同环境因素对

ＭＦＣ 微生物群落图谱影响时，单个反应器中给出的

微生物群落特征可能缺乏普遍性，根据单个 ＭＦＣ 微

生物群落的响应过程可能做出错误的判断．为此，有
必要研究平行操作的 ＭＦＣ 之间微生物群落的差异

性，探讨可能对 ＭＦＣ 产生的影响．本研究采用 ３ 个

平行启动和运行的 ＭＦＣ 反应器，应用高通量测序技

术对接种污泥和阳极生物膜中微生物样品进行测序

分析，对微生物群落的组成、丰度及多样性进行研

究，并探讨其差异性与反应器效能的对应关系，为
ＭＦＣ 的选择和操作提供微生物学依据．

１　 实　 验

１．１　 实验装置

采用 ３ 个结构完全一致的单室空气阴极 ＭＦＣ，
ＭＦＣ 主体为有机玻璃，内部为圆柱体形结构，直径

３ ｃｍ，高 ４ ｃｍ，有效容积 ２８ ｍＬ．圆柱体一侧为碳刷

阳极，碳刷以钛丝缠绕碳纤维丝制成，直径 ２．５ ｃｍ，
长 ３ ｃｍ；圆柱体另一侧为经过防水预处理的碳布空

气阴极，预处理过程按照 Ｃｈｅｎｇ 等［９］ 的方法进行．有
机玻璃接缝、阳极碳刷、导线等穿孔处均用环氧树脂

密封，以防止溶液渗漏，并保持极室的缺氧状态．阳
极、阴极通过钛丝导出，外接 １ ０００ Ω 电阻，电阻两

端接电压在线监测装置．
１．２　 ＭＦＣ 的启动与运行

３ 个 ＭＦＣ 反应器分别记为 Ｍｆｃ－１、２、３，采用批式

培养方式平行启动与运行．接种污泥取自青岛市李村

河污水处理厂的好氧曝气池．人工配制的模拟废水

中，乳酸钠 ５００ ｍｇ ／ Ｌ（以 ＣＯＤ 计），并添加营养盐及

微量元素，包括（Ｌ）：０．３１ ｇ ＮＨ４Ｃｌ，０．１３ ｇ ＫＣｌ，２ ｍＬ
微 量 元 素， １００ ｍＬ ５０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ 磷 酸 盐 缓 冲 液

（ｐＨ７．４），０．２ ｍＬ 维生素溶液，０．２ ｍＬ 氨基酸溶液［１０］ ．
取 １０ ｍＬ 污泥置于 ＭＦＣ 反应器中，加满乳酸模

拟废水，开始在线记录产电数据．每 ４８ ｈ 换水一次，
直至反应器电压输出升高并稳定．ＭＦＣ 反应器启动

成功后，在运行过程中当输出电压低于 １０ ｍＶ 时即

更换阳极溶液，两次更换模拟废水之间的运行过程，
计为一个周期．实验过程中，对阳极溶液及 ＭＦＣ 极

室未采取除氧处理，实验装置于 ２５ ℃条件下运行．
１．３　 化学及电化学监测分析

ＣＯＤ 应用重铬酸钾法［１１］ 进行测定．输出电压

（Ｕ）用数据采集卡（ＰＩＳＯ－８１３ 型，泓格公司，台湾）
在线纪录；电路中的电流、功率密度、极化曲线、库伦

效率等 ＭＦＣ 的表征电化学参数均按文献［１０］计算．
１．４　 微生物群落高通量测序分析

分别对接种污泥和稳定运行的 ＭＦＣ 阳极生物

膜进行采样，用土壤 ＤＮＡ 提取试剂盒（Ｍｏｂｉｏ 公司，
美国）提取总 ＤＮＡ．参考文献［１２］方法，以微生物总

ＤＮＡ 为模板，对细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ４ 区进行高通量测

序，委托北京诺禾公司采用基于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司 Ｍｉｓｅｑ
平台进行．测得的序列通过筛选后，以相似性 ９７％为

标准获得操作分类单元（ＯＴＵ），ＯＴＵ 数据用 ＲＤＰ
数据库（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｒｄｐ．ｃｍｅ．ｍｓｕ．ｅｄｕ ／ ）中的 Ｃｌａｓｓｉｆｅｒ 程

序进行分类；按文献［１２］方法，对微生物群落的多

样性（包括 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、稀释曲线）、种类组成和相

对丰度、群落在属水平的主成分进行分析．将获得的

１６Ｓ ｒＤＮＡ 高通量测序序列提交至 ＭＧ－ＲＡＳＴ 公共

数据库，登录号分别为 ４５６５６９８．３（种泥）；４６１４３６７．３
（Ｍｆｃ－１）；４６１４３６４．３（Ｍｆｃ－２）；４６１４３７０．３（Ｍｆｃ－３）．

２　 结果与讨论

２．１　 ＭＦＣ 的启动与运行

以乳酸为底物启动的 ３ 个 ＭＦＣ，电压随时间变

化如图 １ 所示．虽然 ３ 个反应器的构造、启动条件均

完全一致，启动成功的时间、达到的最高电压和最大

功率密度却不同．
Ｍｆｃ－１ 和 Ｍｆｃ－３ 反应器启动成功所需要时间大

约为 ３００ ｈ，最高电压分别为 ２４０ 和 ２２０ ｍＶ；Ｍｆｃ－２
电压一直较低，最高仅为 １２０ ｍＶ．在第 ４００ 小时左

右，３ 个 ＭＦＣ 的最高功率密度分别为 ２．３３、１．１９ 和

１．８５ Ｗ ／ ｍ３，对应的内阻分别为 １６、１９ 和 ２１ Ω．实验

中，为了保证反应器的平行运行，反应器构型完全一

致，反应器的接种、启动和运行控制条件也完全相

同．即使这样，ＭＦＣ 的启动和运行仍然存在较大差

异，尤其是本研究的Ｍｆｃ－２．这种差异可能是ＭＦＣ 阳

极、阴极结构上的微小差异，ＭＦＣ 运行过程中系统

的气密性，以及一些实际存在但尚未注意的影响因
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子的不同造成的［１３］ ．此外，接种物活性污泥是混合

菌群，细菌的分布存在非均相性，因而细菌的挂膜速

度和效率以及膜成分均会受影响． Ｌｏｇａｎ［５］ 指出，探
索不同影响因素对 ＭＦＣ 影响的实验时，需至少 ２ 组

以上 ＭＦＣ 的平行运行，并摒除明显存在运行意外的

ＭＦＣ 实验组，以降低不确定环境因素的干扰．有研究

者通过对同一条件下 ８ 组 ＭＦＣ 反应器研究后甚至

认为，为保证数据准确性和可信度需要至少 ４ 组

ＭＦＣ 的平行运行［１４］，因为即使应用同一种接种物在

同一个反应器中，其产电效率亦存在很大变数［１５］ ．
本研究结果即证实了这一点，Ｍｆｃ－２ 电压及功率密

度一直处于较低水平，与其他两个 ＭＦＣ 差异很大，
其运行数据仅可作为参考．
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图 １　 ３ 个平行运行 ＭＦＣ 启动及运行过程中电压变化

ＭＦＣ 在单一周期内 ＣＯＤ 的去除率具有相似的

趋势（图未给出）．在最初的 １０ ｈ 内，Ｍｆｃ－１ 对 ＣＯＤ
的去除率为 ７８． ６％，Ｍｆｃ － ２ 为 ６５． ６％，Ｍｆｃ － ３ 为

７３．６％．运行 ２４ ｈ 后，阳极室内 ＣＯＤ 降至 １００ ｍｇ ／ Ｌ
左右时，Ｍｆｃ－２ 去除率提升最快，达 ８５．６％；Ｍｆｃ－１、
Ｍｆｃ－３ 仅为 ８０．６％、７５．６％．３ 个反应器的库仑效率均

为 ９％左右，远低于同样以乳酸为底物的双室 ＭＦＣ
反应器，也低于以乙酸为底物的 ＭＦＣ［１０］ ．由于乳酸

并非发酵的末端产物，这一较低的库仑效率说明在

ＭＦＣ 产电过程中，可能存在大量的发酵微生物、氧
化物质如氧气，进而消耗了大量有机物氧化过程中

产生的电子［１６－１７］ ．因此，在 ＭＦＣ 反应器运行过程中，
需要保证较好的气密性，并协调产电微生物与其他

辅助微生物的代谢关系．
可见，对于控制条件完全一致的平行 ＭＦＣ 反应

器，其启动时间、最大电压和功率密度却存在较大不

同．在探讨某些影响因子对 ＭＦＣ 的作用时，为保证

数据的可信度，需要至少平行运行 ２ 个以上 ＭＦＣ 反

应器．
２．２　 ＭＦＣ 阳极微生物群落多样性及组成

微生物群落多样性分析发现，接种物活性污泥

中微生物群落的多样性最高，Ｓｈａｎｎｏ 多样性指数为

８．７ 左右，包含的微生物种类达 ２ ０００ 种以上．种泥

在 ＭＦＣ 内经过底物选择、驯化后，微生物种群数量

和多样性明显下降，一些无法参与乳酸代谢的微生

物逐渐被淘汰．Ｍｆｃ－２ 多样性指数为 ７．１，含有约 ８００
种微生物；Ｍｆｃ－１ 和 Ｍｆｃ－３ 多样性更低．经过驯化后

Ｍｆｃ－２ 的多样性仍然较高，表明可能含有大量的乳

酸发酵甚至乳酸降解非产电微生物存在，进而导致

其产电效率的下降．一般而言，运行效率较高的 ＭＦＣ
其微生物群落多样性往往较低［１５，１８］ ．

污泥中微生物群落的组成和丰度与乳酸底物富

集后的群落存在显著差异，结果见图 ２．在接种活性

污泥中，丰度高于 ５％的优势类群依次为拟杆菌门

（ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ ） （ １９． ９０％）、 β 变 形 细 菌 纲

（ Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ） （ １５． ７０％）、 硝 化 螺 菌 门

（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ ） （ １４． ６０％）、 绿 弯 菌 门 （ Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ）
（７．５０％）、 δ 变 形 细 菌 纲 （ Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ）
（５．８０％）以及 γ 变形细菌纲（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）
（５．７０％）．然而，用乳酸富集后的优势类群明显不同．
Ｍｆｃ－１ 中 β 变形细菌纲丰度高达 ３２．０％；样品Ｍｆｃ－３
中厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）的丰度更是高达 ４３．６％；只
有样品 Ｍｆｃ－２ 中优势菌群仍与种泥一致，均为拟杆

菌门，其丰度为 ２６．９％．
大量研究表明，产电微生物广泛分布在 β 变形

细菌纲，厚壁菌门中，而在拟杆菌门较少发现［６－７］，
拟杆菌门微生物主要是人体肠道内的发酵细菌［１９］ ．
这表明在 Ｍｆｃ－２ 中，乳酸底物并未完成对微生物群

落的选择过程，最优势菌群仍然同种泥一致，这可能

是导致该反应器一直处于较低产电水平的原因

之一．
在接种污泥中，微生物群落的分布比较分散，在

门或纲水平包含更多的类群．而经过乳酸底物驯化、
筛选后，某些微生物类群的丰度进一步提高，进而更

好地代谢利用乳酸底物，适应 ＭＦＣ 反应器的环境．
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图 ２　 应用高通量测序技术分析微生物群落的组成及丰度

２．３　 ＭＦＣ 阳极微生物群落差异

在微生物种属水平探讨微生物群落的组成、丰度

及差异，有助于理解某些特殊类群在 ＭＦＣ 中的作用

和功能．因此，在微生物属级水平，对 ＭＦＣ 阳极生物

膜微生物的差异进行主成分分析，结果如图 ３．样品

Ｍｆｃ－１、Ｍｆｃ－２ 和 Ｍｆｃ－３ 均背离初始种泥群落组成，并
沿着坐标轴 ＰＣ１ 的方向向左发展，表现出很大的分

离距离；而 ３ 个平行运行的 ＭＦＣ 微生物群落间，其差

异主要沿着 ＰＣ２ 的方向，在 ＰＣ１ 的方向差异较小．这
表明由乳酸富集的阳极生物膜微生物群落间的差异，
同它们与种泥之间的差异不同．Ｍｆｃ－１、２、３ 在 ＰＣ１ 的

方向具有很大相似性，表明这些生物膜内包含大量一

致的类群；而沿着 ＰＣ２ 的方向具有很大分离，表明确

实包含许多比较独特的菌属．
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图 ３　 各样品高通量测序数据的主成分分析

在微生物属级水平上，比较各样品中微生物群

落的组成和丰度，结果见表 １．在接种污泥中，能够鉴

定到 属 的 微 生 物 较 少， 最 优 势 的 微 生 物 属 是

Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ，其丰度达 １３．９０％．同样以乳酸为底物富集

的 ＭＦＣ 阳极微生物群落，其组成和丰度存在明显差

异，其中 Ｍｆｃ－１ 和 Ｍｆｃ－３ 微生物种属更为相似．在样

品 Ｍｆｃ－ １ 中，丰度为 ５％以上的优势菌属依次为

Ａｎａｅｒｏｍｕｓａ（１３．８９％）、Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ （９．５１％）、Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ
（６．０６％）、Ｚｏｏｇｌｏｅａ（５．０５％）；在 Ｍｆｃ－３ 中，优势菌属依次

为 Ａｎａｅｒｏｍｕｓａ（４２．５９％）、Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ（１０．９２％）；与之相

比，Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ （８． ３７％）是样品 Ｍｆｃ － ２ 中的优势

属，该样品中种属分布更加分散多样．
在好氧活性污泥中，Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ 的丰度达１３．９０％．在

微生物氮循环中，硝化作用是关键的中心过程，在此过

程中，ＮＨ４
＋依次被氧化成 ＮＯ２

－及 ＮＯ３
－，氨的氧化和亚

硝酸盐的氧化是由系统发育学上两类不同的微生物催

化完成的，即氨氧化菌和亚硝酸盐氧化菌．Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ 即

为典型的氨氧化微生物［２０］，在好氧活性污泥中，高丰度

的 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ 属微生物为李村河污水处理厂曝气池中

良好的氨氧化过程提供了微生物佐证．

表 １　 以乳酸为底物启动ＭＦＣ阳极微生物群落在属级水平的差异

门或纲 属
微生物相对丰度 ／ ％

种泥 Ｍｆｃ－１ Ｍｆｃ－２ Ｍｆｃ－３

Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｇｅｏｔｈｒｉｘ ０．１０ ０．１９ ０．０４ ０．３３
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｇｏｒｄｏｎｉａ ０ ０．５１ ０．０５ ０．０９

Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ０．２０ ３．０４ ０．２７ ０．１９
Ｐｒｏｐｉｏｎｉｃｉｍｏｎａｓ ０ ０．２７ ０．０６ ０．０３
Ａｍｙｃｏｌａｔｏｐｓｉｓ ０ ０ ２．４９ ０

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ ０ ０．０３ １．２９ ０．０３
Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ ０ ０．０２ ２．５１ ０．０１

Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ０ ０．０３ ２．６８ ０．０３
Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ Ｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ ０ ０．０１ ０．１７ ０．０３

Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ ０ ０．０３ １．６６ ０．１０
Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ０．２０ １．０６ ２．０９ ０．１４
Ｏｓｃｉｌｌｏｓｐｉｒａ ０ ０．０１ １．１９ ０．０９
Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ ０ ０ １．４２ ０．０１
Ａｎａｅｒｏｍｕｓａ ０．４０ １３．９８ ０．２６ ４２．５９

Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ １３．９０ ０ ０ ０
Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｂｏｓｅａ ０ ０．２４ ０．０７ ０．０１

Ｒｈｏｄｏｐｌａｎｅｓ ０．１０ ０．０９ ０．０２ ０．０４
Ａｚｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍ ０ ０．３０ ０．０４ ０．２０
Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ ０ ０．１０ ０．０４ ０．０２

Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ ０．３０ ２．５５ ０．０５ ０．０８
Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ ０．８０ ６．０６ ０．０３ ３．３０

Ｚｏｏｇｌｏｅａ ０．７０ ５．０５ ０．３４ ０．３９
Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｄｅｓｕｌｆｏｂｕｌｂｕｓ ０．１０ ３．３４ ０ ０

Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏ ０ ３．５１ ０．４６ ０．１７
Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ ０．９０ ９．５１ ０．６７ １．６２

Ｇａｍｍａｐｒｏ⁃
ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ ０ ０．１３ ０．４３ ４．１６

Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ０ ０．０１ ３．８１ ０．０５
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　 　 由表 １ 可知，Ｍｆｃ－１ 和 Ｍｆｃ－３ 中具有相同的高

丰度微生物种属， 如 Ａｎａｅｒｏｍｕｓａ、 Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ、
Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ；Ｍｆｃ－ ２ 则拥有较特殊的高丰度种属，如
Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ、拟杆菌门中的种属．从微生物学角度而

言，ＭＦＣ 反应器间这些种属的差异是决定 ＭＦＣ 产

电效率的关键因素．
在 ＭＦＣ 阳极微生物群落中 Ａｎａｅｒｏｍｕｓａ 属的微

生物被乳酸富集，在 Ｍｆｃ－１ 和 Ｍｆｃ－３ 中，其丰度分

别达 １３．９８％和 ４２．５９％．该属微生物的高度富集表明

其在乳酸的降解和 ＭＦＣ 产电过程中发挥重要作用．
该菌属最初认为是能够利用氨基酸的类群，后来

Ｂｏｒｏｌｅ 等［１８］首次富集得到了具有很高产电能力的

阳极微生物群落，其中 Ａｎａｅｒｏｍｕｓａ 属微生物的丰度

高达 ４１％，从而证实该类微生物能够参与 ＭＦＣ 的产

电过程，本研究得到相似的结果．
Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ 属中的有些菌种是重要的反硝

化聚磷菌，能够在厌氧条件下完全降解芳香烃化合

物产生二氧化碳，或者当硝酸盐存在时，利用硝酸盐

为电子受体，实现反硝化过程［２１］ ．这类微生物在一

些 ＭＦＣ 阳极微生物群落中经常被检测到，而且一般

丰度都很高［２２］ ．在 Ｍｆｃ － １ 和 Ｍｆｃ － ３ 中，其丰度达

６．０６％和 ３．３０％．
δ 变形细菌纲中 Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ 属的微生物是典型的

产电微生物［２３］，在氧化有机化合物的同时，能够利

用产生的电子还原 Ｆｅ（ＩＩＩ） ．这类微生物在厌氧微生

物食物链中占有重要位置．在样品 Ｍｆｃ－１ 和Ｍｆｃ－３
中，Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ 的丰度从种泥中的 ０．９０％分别上升至

９．５１％和 １．６２％，而 Ｍｆｃ－２ 中仅为 ０．６７％．由于 ＭＦＣ
的功率密度与 Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ 属微生物的数量和丰度成

正比［２４］，这类微生物的高丰度意味着 ＭＦＣ 反应器

有高的功率密度．３ 个 ＭＦＣ 的产电性能与其产电微

生物丰度一致，其中 Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ 丰度最高的Ｍｆｃ－１产
电性能最好．

Ｍｆｃ－２ 中高丰度的 Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ 种属，是一类严

格好氧、不能进行发酵的革兰氏阴性球状或杆状菌，
能够引起人类感染的病源微生物，能够以乙酸、乳
酸、丙酮酸为唯一碳源生长［２５］ ．是一类与产电微生

物营养生态位相似但与产电不相关的类群．其大量

富集除了有适合的碳源外，存在高浓度的溶解氧也

是重要因素．这说明该 ＭＦＣ 的密闭性较差，有空气

进入导致该类群的大量繁殖．可见，在 ＭＦＣ 的结构

设计或运行方式上存在表面上观察不到的缺陷．
由此可见，用相似底物富集的 ＭＦＣ 阳极微生物

群落，由于反应器设计或操作原因可能出现显著差

异．产电较差的 Ｍｆｃ－２ 与产电较好的 Ｍｆｃ－１ ／ Ｍｆｃ－３，
其差异主要源于反应器的密闭性不同而导致的功能

微生物类群的差异．Ｍｆｃ－１ ／ Ｍｆｃ－３ 中富集了高丰度

的有利于产电的微生物类群，而 Ｍｆｃ－２ 中富集了与

产电相关性不大的微生物种属．

３　 结　 论

１）表面上控制条件完全一致的平行 ＭＦＣ 反应

器，由于潜在的操作差异，其启动时间、最大电压和

功率密度可能存在较大不同．应用 ＭＦＣ 探讨其产电

效能与影响因子关系时，需要运行 ２ 个以上平行

ＭＦＣ 反应器，以提高数据可靠性．
２）在接种污泥中，微生物群落的分布比较分

散，在门或纲水平包含更多的类群．底物驯化、筛选

后，微生物在某些类群中丰度进一步提高，从而更好

地代谢利用底物．
３）相似底物富集的 ＭＦＣ 阳极微生物群落差异

显著，产电性能较好的 Ｍｆｃ－１ ／ Ｍｆｃ－３ 中富集了高丰

度的有利于产电的微生物，而产电较差的 Ｍｆｃ－２ 中

富集了高丰度的非产电微生物．
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