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发酵种泥的投加对新鲜剩余污泥发酵产酸的影响
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摘　 要： 为进一步提高剩余污泥厌氧发酵产短链脂肪酸（ＳＣＦＡｓ）的效率，将 ｐＨ＝ １０ 下长期（９０ ｄ）厌氧发酵的种泥接入至新

鲜剩余污泥考察其对新鲜剩余污泥厌氧发酵产酸的影响．实验在 ２ 种 ｐＨ 条件下进行：不控制 ｐＨ （ｐＨ＝ ７．４±０．２），一组反应器

中投加新鲜剩余污泥，并接种厌氧发酵种泥，另一组反应器只投加新鲜剩余污泥；控制 ｐＨ 为碱性 （ｐＨ＝ １０±０．２），一组反应器

中投加新鲜剩余污泥，并接种厌氧发酵种泥，另一组反应器只投加新鲜剩余污泥．结果表明：相同 ｐＨ 条件下，接种厌氧发酵种

泥反应器中的最大产酸量较不接种分别提高 ４．９（ｐＨ＝ ７．４±０．２） 和 １６．４ ｍｇ ／ ｇ ＶＳＳ（以 ＣＯＤ 计） （ｐＨ＝ １０±０．２）；同时接种发酵

污泥、剩余污泥在 ｐＨ＝ １０±０．２ 下的最大产酸量较 ｐＨ＝ ７．４±０．２ 下的最大产酸量高 １４６．２ ｍｇ ／ ｇ ＶＳＳ；碱性条件、不接种发酵种泥

的产酸量较不控制 ｐＨ、接种发酵种泥的高 １２９．８ ｍｇ ／ ｇ ＶＳＳ．投加发酵种泥可提高新鲜剩余污泥厌氧发酵过程中 ＳＣＦＡｓ 的产生

效率；碱性条件与厌氧发酵种泥对新鲜剩余污泥发酵产酸具有协同促进作用；与接种发酵种泥相比，碱性条件对新鲜剩余污

泥厌氧发酵产酸促进能力高．
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　 　 目前，城市污水处理厂多采用活性污泥法去除

生活污水中的有机物、氮和磷，然而，传统活性污泥

法会产生大量的污泥，而处理这些污泥的费用占水

厂总运行费用的 ６０％［１］ ．因此，为降低污泥处理成

本，需对污泥进行减量化．污泥减量化处理常用的方

法有厌氧消化和好氧消化［２－４］ ．其中厌氧消化又以能

产生甲烷气体、氢气，活性污泥法脱氮除磷的重要有

机碳源———短链脂肪酸（ＳＣＦＡｓ）等能源质引起广泛

关注［５－９］ ．城市生活污水的碳氮比、碳磷比较低，污水

处理厂为了提高脱氮除磷效果，需要外加碳源，方法

之一是直接加入化学制成的碳源，如乙酸钠、乙醇



等，该方法无疑增加了污水处理厂的处理成本．近年

来，有文献报道污泥厌氧发酵不仅可以达到污泥减

量， 还 可 以 获 得 大 量 的 易 生 物 降 解 碳 源———
ＳＣＦＡｓ［１０－１１］ ． 污泥厌氧消化包括 ３ 个阶段：水解、酸
化和产甲烷．其中水解是整个消化过程的限制性过

程［１２－１３］ ．从产酸的角度出发，提高水解过程并且抑

制产甲烷过程才能使得 ＳＣＦＡｓ 积累．研究表明，污泥

在碱性条件下发酵产酸量比酸性或中性时高得

多［１４－１５］，但是达到最大 ＳＣＦＡｓ 产量的发酵时间仍需

要 ８～１０ ｄ．
厌氧条件下污泥的水解、酸化和产甲烷各过程

是通过大量的细菌或者古菌实现的．因此，污泥厌氧

发酵过程中微生物起着很重要的作用［１６－１８］ ．该过程

引进水解菌、发酵菌或许会进一步提高剩余污泥产

酸量，缩短发酵时间．接伟光等［１９］ 通过分离剩余污

泥中的耐碱性菌株 ＨＩＴ－０１ 和 ＨＩＴ－０２，并将 ２ 种细

菌单独或者同时投加到新鲜污泥中，观察其在碱性

条件下的产酸量情况．结果表明，接种耐碱性菌株可

以增加剩余污泥发酵产酸，同时接种 ２ 种菌株时

ＳＣＦＡｓ 积累量最多．然而该研究依然控制整个发酵

过程为碱性条件，未考查不控制 ｐＨ（即中性）的情

况，并且投加的菌种是通过分离纯培养得到的，操作

复杂． 基于以上研究，将 ｐＨ ＝ １０ 下长期发酵的污泥

作为种泥接至新鲜剩余污泥中，在不同条件下（碱
性条件、不控制 ｐＨ 条件）考察其对新鲜剩余污泥厌

氧发酵过程中产生 ＳＣＦＡｓ 的影响，并进一步从产酸

所需的底物（蛋白质和多糖）方面分析不同条件下

影响产 ＳＣＦＡｓ 的原因．

１　 实　 验

１．１　 剩余污泥

实验所用新鲜剩余污泥均取自以实际生活污水

为处理对象的中试 ＳＢＲ （有效体积 ６ ｍ３）．此 ＳＢＲ
的 １ 个 运 行 周 期 为 １２ ｈ， 运 行 方 式 为： 进 水

（０．２５ ｈ）、好氧（６ ｈ）、缺氧（１ ｈ）、厌氧（２ ｈ）、沉淀

（２．２５ ｈ）、排水（０． ５ ｈ）．其中好氧段主要是短程硝

化，缺氧段则是短程反硝化，剩余污泥在厌氧末端排

出．排出的污泥在 ４ ℃下沉淀浓缩，浓缩后污泥的主

要成分如表 １ 所示．

表 １　 实验用剩余污泥性质

Ｔａｂ．１　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｅｗａｇｅ ｓｌｕｄｇｅ ａｆｔｅｒ ｓｅｄｉｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｍｇ·Ｌ－１

参数 ＴＳＳ ＶＳＳ ＴＣＯＤ ＳＣＯＤ ＳＣＦＡｓ Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ

平均值 ７ ３４５．８±３７２．１ ６ ６０３．８±３３３．２ ９ ７３２．６±２８３．５ ２７．６±１２．７ ２１．３±４．７ ５ ００２．８±１０３．１ ７７０．７±５３．２

　 注：ＴＳＳ 为污泥中悬浮物固体浓度， ＶＳＳ 为污泥中挥发性悬浮物固体浓度， ＴＣＯＤ 为剩余污泥总 ＣＯＤ， ＳＣＯＤ 为可溶性 ＣＯＤ， ＳＣＦＡｓ 为短链

脂肪酸．

１．２　 实验方法

１．２．１　 厌氧发酵种泥的驯化

采用 ５ Ｌ 的半连续厌氧发酵反应器（ＳＡＦＲ）．控
制污泥发酵的 ｐＨ 在 １０±０．２，温度为（３０±２）℃，污泥

停留时间 ＳＲＴ 为 ６ ｄ，即每天排 ８３３ ｍＬ 发酵污泥，并
加入等体积（８３３ ｍＬ）的新鲜剩余污泥至 ＳＡＦＲ 中．
该反应器的污泥来源为上述新鲜剩余污泥，运行

３０ ｄ后监测其产酸量，在 ９０ ｄ 时测定发酵污泥的微

生物菌群结构．
１．２．２　 厌氧发酵种泥对剩余污泥发酵产酸的影响

取 ＳＡＦＲ 中的厌氧发酵种泥 １ ２００ ｍＬ，离心弃

上清液，再用蒸馏水清洗离心 ２ 次．本实验 共有 ４ 组

反应器：１）不控制 ｐＨ（ｐＨ＝ ７．４±０．２），投加新鲜剩余

污泥（１＃）；２）不控制 ｐＨ（ｐＨ＝ ７．４±０．２），投加新鲜剩

余污 泥， 并 接 种 厌 氧 发 酵 种 泥 （ ２ ＃ ）； ３ ） 控 制

ｐＨ（ｐＨ＝ １０±０．２），投加新鲜剩余污泥（３＃）；４）控制

ｐＨ（ｐＨ＝ １０±０．２），投加新鲜剩余污泥，并接种厌氧

发酵种泥（４＃）．每组反应器设有 ２ 个平行实验 ，将 ４
组反应器置于磁力搅拌器上，转速为 １２０ ｒ ／ ｍｉｎ，温
度 θ 在（３０±２） ℃ ．每组反应器吹氮气 ３ ｍｉｎ，去除反

应器中的溶解氧，保持厌氧环境．反应期间，为了保

证各反应器的 ｐＨ 在 １０±０．２，用 ２ ｍｏｌ·Ｌ－１的 ＮａＯＨ
和２ ｍｏｌ·Ｌ－１ＨＣｌ 调节．取样周期为 １ ｄ，取出的水样

在转速为 ４ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ 的离心机中离心 １０ ｍｉｎ，然后

用０．４５ μｍ的滤膜抽滤，滤液用来分析各项指标，过
滤后的水样立即测定，最终数据为每组平行实验的

平均值．
１．３　 ＤＮＡ 提取、ＰＣＲ 扩增和 Ｍｉｓｅｑ 测序

在 ＳＡＦＲ 运行到第 ９０ 天并且投加新鲜剩余污

泥前取发酵污泥．首先，泥样在转速为 ４ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ 的

离心机中离心 ５ ｍｉｎ，弃上清液，然后将泥样放置冷

冻干燥机进行冷冻干燥．称取 ０．０３４ ６ ｇ 干污泥，用
ＤＮＡ 试剂盒（ＦａｓｔＤＮＡ Ｓｐｉｎ Ｋｉｔ ｆｏｒ Ｓｏｉｌ）提取 ＤＮＡ．设
计的引物用于扩增 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的 Ｖ３＋Ｖ４ 区［２０］，
引物系列见表 ２． ＰＣＲ 反应体系（２０ μＬ）如下：５ ×
ＦａｓｔＰｆｕ Ｂｕｆｆｅｒ， ４ μＬ； ２． ５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ｄＮＴＰｓ， ２ μＬ；
Ｆｏｒｗａｒｄ Ｐｒｉｍｅｒ （５ μｍｏｌ ／ Ｌ），０．４ μＬ；Ｒｅｖｅｒｓｅ Ｐｒｉｍｅｒ
（５ μｍｏｌ ／ Ｌ），０． ４ μＬ； ＦａｓｔＰｆｕ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ，０． ４ μＬ；
Ｔｅｍｐｌａｔｅ ＤＮＡ，１０ ｎｇ；ｄｄＨ２Ｏ，２０ μＬ．

ＰＣＲ 扩增条件如下：９５ ℃预变性 ２ ｍｉｎ；然后，
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９５ ℃变性 ３０ ｓ，５５ ℃退火 ３０ ｓ，７２ ℃延伸 ４５ ｓ，共 ２５
个循环； ７２ ℃ 最终延伸 １０ ｍｉｎ，最终 ４ ℃ 保存．
Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 测序平台为 ＰＥ３００，测得的原始数据

可在 ＮＣＢＩ 数据库通过检索号 ＳＲＡ２３０８７９ 获得，序
列的基本信息见表 ３．

表 ２　 ＰＣＲ 扩增所用引物

Ｔａｂ．２　 Ｓｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｏｒ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ

引 物 序 列

３３８Ｆ ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ

８０６Ｒ ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ

表 ３　 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 测序序列信息

Ｔａｂ．３　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ

Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ＯＵＴｓ Ｂａｓｅｓ ／ ｂｐ Ａｖｅｒａｇｅ ｌｅｎｇｔｈ ／ ｂｐ

２７ １２５ ４５９ １１ ８２４ ０９１ ４３５．９１

　 注：ＯＵＴ 为 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ， 相似水平为 ０．９７．

１．４　 分析方法

ＴＳＳ、ＶＳＳ 采用称重法测定． ＴＣＯＤ、ＳＣＯＤ 采用

５Ｂ－３（Ｂ） 型 ＣＯＤ 快速测仪，碳水化合物采用苯

酚－硫酸比色法；蛋白质采用 Ｌｏｗｒｙ⁃Ｆｏｌｉｎ 试剂．ＳＣＦＡｓ
采用 Ａｇｉｌｅｎｔ７８９０Ａ 气相色谱仪测定，ＦＩＤ 检测器，色
谱柱型号及尺寸：ＡｇｉｌｅｎｔｄＢ⁃ＷＡＸｅｔｒ， ３０ ｍ×０．５３ ｍｍ
×０．００１ ｍｍ，Ｎ２为载气，载气流量为 ２０ ｍＬ·ｍｉｎ－１，进
样口和检测器分别维持在 ２２０ 和 ２５０ ℃，烘箱起始

温度为 ８０ ℃，最后升温至 ２４０ ℃，进样体积 ２ μＬ．实
验 中检测到的 ＳＣＦＡｓ 包括乙酸、丙酸、正丁酸、异丁

酸、正戊酸和异戊酸，将其浓度分别乘以比例系数

１．０７、１． ５１、１． ８２、１． ８２、２． ０４、２． ０４ 转化为 ＣＯＤ 浓

度［２１］后的加合计为总 ＳＣＦＡｓ 浓度．采用 ＷＴＷｐＨ ／
Ｏｘｉ３４０ｉ 测定仪测定 ｐＨ．

２　 结果与讨论

２．１　 ＳＡＦＲ 中的 ＳＣＦＡｓ 产量及微生物菌群

如图 １ 所示，ＳＡＦＲ 反应器在运行 ３０ ｄ 后，经过

６０ ｄ的稳定运行，其平均产酸量为（１ ７２１．４±９１．２） ｍｇ ／ Ｌ．
Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 测序表明：在 ｐｈｙｌｕｍ 水平上分析可得

到 １０ 种细菌（图 ２），其中 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ， Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 和 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅ 是主要的菌属，Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ
为 ＳＡＦＲ 中最丰富的菌属，占３０．１％［２２］ ．为了进一步

确定检测的细菌在污泥发酵过程所起的作用，又从

ｇｅｎｕｓ 水平上对 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 测序结果进行分析，
见 表 ４． 水 解 细 菌———Ａｌｃａｌｉｇｅｎｅｓ （３．４７％） 和

Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａ （３．３４％）、 产 酸 细 菌———Ｅｒｙｓｉｐｅｌｏｔｈｒｉｘ
（７．３１％）， Ｐａｌｕｄｉｂａｃｔｅｒ （４．９６％）和 Ｔｉｓｓｉｅｒｅｌｌａ （３．５９％）
分别得到富集［２２］ ．

因此，综合 ＳＡＦＲ 反应器稳定的产酸性及富有

水解菌和产酸菌，其发酵污泥可用作种泥．
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图 １　 ＳＡＦＲ 中随时间变化的产酸量
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图 ２　 ＳＡＦＲ 中微生物在门水平上的相对丰度

Ｆｉｇ．２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ＳＡＦＲ
表 ４　 ＳＡＦＲ 中 １６ ｓ ｒＲＮＡ 基因序列的系统分类（属的水平，

相对丰度＞１％）
Ｔａｂ．４　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ １６ ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

（ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ＞１％ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ） ａｔ ＳＡＦＲ

Ｐｈｙｌｕｍ Ｇｅｎｕｓ ＳＡＦＲ ／ ％

Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ Ｅｒｙｓｉｐｅｌｏｔｈｒｉｘ ７．３１

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ Ｐａｌｕｄｉｂａｃｔｅｒ ４．９６

Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ Ｔｉｓｓｉｅｒｅｌｌａ ３．５９

Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ Ｐｒｏｓｔｈｅｃｏｂａｃｔｅｒ ３．５７

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ Ａｌｃａｌｉｇｅｎｅｓ ３．４７

Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａ ３．３４

Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ Ｌｅｐｔｏｌｉｎｅａ １．０８

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｔｈａｕｅｒａ ８．９７

２．２　 剩余污泥厌氧发酵产生的 ＳＣＦＡｓ
图 ３ 表明新鲜剩余污泥在不同条件下产短链脂

肪酸（ＳＣＦＡｓ）的情况．发酵前期，１＃（１ ～ ９ ｄ）、２＃（１ ～
９ ｄ）、３＃（１～１０ ｄ）、４＃（１～６ ｄ）反应器的产酸量均呈

现增长的趋势．而反应后期，１＃、２＃、４＃呈下降趋势，３＃
则趋于稳定．这是因为 １＃、２＃反应器的 ｐＨ 均是中性，
随着发酵时间的进行，产甲烷菌出现，消耗了 ＳＣＦＡｓ．
而 ３＃反应器的碱性条件短时间内抑制了产甲烷菌的

生长，４＃反应器虽然是碱性条件，但是接种的厌氧发

酵种泥中含有极少量的产甲烷菌［１７、２２］，待适应了厌
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氧发酵环境后便消耗 ＳＣＦＡｓ．因此，为了获取不同条

件下 的 最 大 产 酸 量， 需 要 控 制 各 自 的 ＳＲＴ， 即

１＃～９ ｄ、２＃～９ ｄ、３＃～１０ ｄ、４＃～６ ｄ．
从图 ３ 还可以看出，在发酵第 ６ 天，４＃反应器

（控制 ｐＨ＝ １０±０．２，并接种厌氧发酵种泥）产酸量达

１８７．２ ｍｇ ／ ｇ ＶＳＳ，而 １＃、２＃、３＃反应器的最大产酸量

分别是 ３６．１ （９ ｄ）、４１．０ （９ ｄ）和 １７０．８ ｍｇ ／ ｇ ＶＳＳ
（１０ ｄ）．这是因为碱性条件利于剩余污泥发酵产

酸［１４－１５］，其次接种的厌氧发酵种泥引入了产酸菌，
提高了产酸效率， 将最大产酸量的时间提前了 ３ ～
４ ｄ．另外，在 ｐＨ 不控的条件下，投加种泥的最大产

酸量（２＃）较不投加种泥的最大产酸量（１＃）提高了

４．９ ｍｇ ／ ｇ ＶＳＳ（显著性 Ｐ＜０．０５）；在碱性条件下，投加

种泥（４＃）较不投加种泥的最大产酸量（３＃）提高了

１６．４ ｍｇ ／ ｇ ＶＳＳ．这说明投加发酵种泥可提高新鲜剩

余污泥厌氧发酵过程中 ＳＣＦＡｓ 的产生效率，并且碱

性条件及厌氧发酵种泥对剩余污泥厌氧发酵产酸具

有协同促进作用．由于碱性条件利于剩余污泥发酵

产 酸［１４－１５］， 均 接 种 发 酵 污 泥 的 剩 余 污 泥 在

ｐＨ＝ １０±０．２下的最大产酸量较 ｐＨ ＝ ７． ４ ± ０． ２ 的高

１４６．２ ｍｇ ／ ｇ ＶＳＳ．此外，相对于 ２＃反应器，３＃反应器

的最大产酸量提高了 １２９．８ ｍｇ ／ ｇ ＶＳＳ，这表明碱性

条件较厌氧发酵种泥对新鲜剩余污泥厌氧发酵产酸

更具促进作用．
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图 ３　 ４ 组反应器中短链脂肪酸产量

Ｆｉｇ．３　 ＳＣＦＡｓ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｆｒｏｍ ｅｘｃｅｓｓ ｓｌｕｄｇｅ （ＥＳ） ａｔ ｆｏｕｒ ｒｅａｃｔｏｒｓ

２．３　 剩余污泥厌氧发酵产生的溶解性蛋白质和多糖

污泥胞外聚合物（ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｏｌｙｍｅｒｉｃ ｓｕｂｓｔａｎｃｅｓ，
ＥＰＳ）是附着于微生物细胞壁上的大分子有机多聚

物，主要来源为进水基质、微生物新陈代谢和细胞自

溶，是产生 ＳＣＦＡｓ 所需要的主要基质．ＥＰＳ 具有复杂

的化学组成，占总量 ７０％～８０％的蛋白质和多糖是最

主要的 ２ 种成分，而核酸、腐殖质、糖醛酸、脂类和氨

基酸等的含量相对较低［２３］ ．因此，本文主要研究了溶

解性蛋白质和多糖，从产酸所需的基质进一步分析

剩余污泥在不同条件下产酸量不同的原因．

图 ４、５ 表明，溶解性的多糖浓度低于蛋白质的

浓度，这与污泥中蛋白质含量高于多糖有关．另外，
溶解性的多糖浓度变化较蛋白质的波动大．相对于

中性条件，溶解性蛋白质在碱性条件下的溶出量较

高，这是因为碱性导致 ＥＰＳ 中的酸性基团分离，使得

带负电的 ＥＰＳ 相互排斥，进而增加蛋白质和多糖的

溶解性［２４］ ．然而接种了厌氧发酵种泥的 ４＃反应器又

比 ３＃的溶解性蛋白质高，这是因为接种种泥引入了

水解菌，这些细菌会释放胞外酶［２３］，进而促进了蛋

白质、多糖的释放．
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图 ４　 ４ 组反应器中溶解性蛋白质的释放量
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图 ５　 ４ 组反应器中溶解性多糖的释放量

Ｆｉｇ．５　 Ｓｏｌｕｂｌｅ ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｒｅｌｅａｓｅ ｆｒｏｍ ＥＳ ａｔ ｆｏｕｒ ｒｅａｃｔｏｒｓ
　 　 短链脂肪酸是产酸菌利用溶解性蛋白质和多糖

的水解产物（氨基酸、单糖）生成的，而蛋白质的水解

伴随有 ＮＨ４
＋－Ｎ 的生成．因此，发酵液中 ＮＨ４

＋ －Ｎ 的

释放可以表征溶解性蛋白质的水解作用［２５］ ．由图 ６
可以看出，随着发酵时间不断增加，４ 组反应器发酵

液中的 ＮＨ４
＋－Ｎ 含量逐步升高，这表明溶解性有机

物不断水解生成小分子有机物，为产酸菌发酵产酸

提供了所需的基质．４ 组反应器的 ＮＨ４
＋－Ｎ 含量高低

顺序为 ４＃＞３＃＞２＃＞１＃．显然 ４＃反应器的产酸基质最

充足，这与产酸量最多相吻合．另外，碱性条件抑制

产甲烷菌的活性，也造就了 ＳＣＦＡｓ 的积累．因此，接
入的产酸菌、足够的发酵产酸所需基质以及产甲烷

过程受抑制是 ４＃反应器产酸效率高的原因．
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图 ６　 ４ 组反应器中氨氮（ＮＨ４
＋－Ｎ）的释放量

Ｆｉｇ．６　 ＮＨ４
＋－Ｎ ｒｅｌｅａｓｅ ｆｒｏｍ ＥＳ ａｔ ｆｏｕｒ ｒｅａｃｔｏｒｓ

３　 结　 论

１）投加厌氧发酵种泥提高了剩余污泥厌氧发酵

产短链脂肪酸的效率．在 ｐＨ 不控的条件下，投加种

泥的产酸量较不投加提高了 ４．９ ｍｇ ／ ｇ ＶＳＳ；在碱性

ｐＨ 条件下，投加种泥较不投加种泥的产酸量提高了

１６．４ ｍｇ ／ ｇ ＶＳＳ． 接入的产酸菌以及足够的发酵产酸

所需基质是产酸效率高的原因．
２）种泥的投加与碱性条件对剩余污泥发酵产酸

具有协同促进作用．
３）碱性条件比投加种泥对剩余污泥发酵产酸更

具促进作用．
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·１４·第 ８ 期 袁悦， 等：发酵种泥的投加对新鲜剩余污泥发酵产酸的影响


