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摘　要：研究产甲烷互营菌群对ｐＨ变化的响应，对于寻求提高有机废水厌氧生物处理效能的策略具有重要意义．以处
理制糖废水的升流式厌氧污泥床（ＵＡＳＢ）反应器的运行为基础，考察不同ｐＨ对反应器运行效能及产甲烷互营菌群的影
响．结果表明，在进水ＣＯＤ２００００ｍｇ·Ｌ－１、ＨＲＴ８ｈ的条件下，当进水ｐＨ分阶段由６９降至５４时，ＵＡＳＢ系统的ｐＨ随
之从６８～７４下降至５７～６７，导致ＣＯＤ去除率降低了２３３％，出水中残留丙酸提高了３９倍．聚合酶链式反应 －变
性梯度凝胶电泳（ＰＣＲ－ＤＧＧＥ）分析结果表明，产氢产乙酸菌群在 ＵＡＳＢ中的多样性显著低于产甲烷菌群，其分布和优
势度受ｐＨ降低的影响显著．以Ｅｕｂ１９（Ｐｅｌｏｔｏｍａｃｕｌｕｍ）为代表的食丙酸产氢产乙酸菌在偏酸环境中的优势度明显减
弱，而食乙酸产甲烷菌及部分食氢产甲烷菌对 ｐＨ下降响应并不显著，且随着 ｐＨ下降，耐酸的食氢产甲烷菌
Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｆｅｒｒｕｇｉｎｉｓ和ＵｎｃｕｌｔｕｒｅｄＭｅｔｈａｎｏｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒ的优势度逐渐增强．由此可见，与产甲烷菌群相比，ＵＡＳＢ系
统中的产氢产乙酸菌群对ｐＨ的变化更加敏感．
关键词：升流式厌氧污泥床（ＵＡＳＢ）；ｐＨ；运行效能；产氢产乙酸菌；产甲烷菌
中图分类号：Ｘ７０３ 文献标志码：Ａ 文章编号：０３６７－６２３４（２０１３）０８－００４４－０６

ＩｍｐａｃｔｏｆｐＨｏｎｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅａｎｄｓｙｎｔｒｏｐｈｉｃｃｏｍｍｕｎｉｔｙｏｆ
ｈｙｄｒｏｇｅｎｐｒｏｄｕｃｉｎｇａｃｅｔｏｇｅｎｓａｎｄｍｅｔｈａｎｏｇｅｎｓｉｎａｎＵＡＳＢ

ＺＨＡＮＧＬｉｇｕｏ，ＬＩＪｉａｎｚｈｅｎｇ，ＢＡＮＱｉａｏｙｉｎｇ，ＸＵＹｉｐｉｎｇ

（ＳｔａｔｅＫｅｙＬａｂｏｒａｔｏｒｙｏｆＵｒｂａｎＷａｔｅｒＲｅｓｏｕｒｃｅａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，ＨａｒｂｉｎＩｎｓｔｉｔｕｔｅｏｆＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，１５００９０Ｈａｒｂｉｎ，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ａｎｍｅｓｏｐｈｉｌｉｃｕｐｆｌｏｗａｎａｅｒｏｂｉｃｓｌｕｄｇｅｂｅｄ（ＵＡＳＢ）ｒｅａｃｔｏｒｔｒｅａｔｉｎｇｓｕｇａｒｒｅｆｉｎｅｒｙｗａｓｔｅｗａｔｅｒｗｉｔｈ
ａｎｉｎｆｌｕｅｎｔＣＯＤ２００００ｍｇ·Ｌ－１ａｎｄＨＲＴ８ｈｗａｓｉｎｔｒｏｄｕｃｅｄ，ａｎｄｔｈｅｉｍｐａｃｔｏｆｐＨｏｎｉｔｓｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅａｎｄ
ｈｙｄｒｏｇｅｎｐｒｏｄｕｃｉｎｇａｃｅｔｏｇｅｎｓａｎｄｍｅｔｈａｎｏｇｅｎｓｗｅｒｅｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ．ＴｈｅｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｅｐＨｉｎｔｈｅ
ＵＡＳＢｄｒｏｐｐｅｄｆｒｏｍ６８－７４ｔｏ５７－６７ｗｈｅｎｔｈｅｉｎｆｌｕｅｎｔｐＨｄｅｃｒｅａｓｅｄｆｒｏｍ６９ｔｏ５４，ｒｅｓｕｌｔｉｎｇｉｎａ
ｒｅｄｕｃｔｉｏｎｉｎＣＯＤｒｅｍｏｖａｌｂｙ２３３％ ａｎｄａｐｒｏｐｉｏｎａｔｅｉｎｃｒｅａｓｅｉｎｅｆｆｌｕｅｎｔｂｙ３９ｔｉｍｅｓ．Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎ
ｒｅａｃｔｉｏｎｄｅｎａｔｕｒｉｎｇｇｒａｄｉｅｎｔｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ（ＰＣＲ－ＤＧＧＥ）ｏｆｓａｍｐｌｅｄｓｌｕｄｇｅｉｎｄｉｃａｔｅｄｔｈａｔｔｈｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｏｆｈｙｄｒｏｇｅｎｐｒｏｄｕｃｉｎｇａｃｅｔｏｇｅｎｓｉｎｔｈｅＵＡＳＢｗａｓｒｅｍａｒｋａｂｌｙｌｏｗｅｒｔｈａｎｔｈａｔｏｆｔｈｅｍｅｔｈａｎｏｇｅｎｓ．Ｔｈｅ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｎｄｄｏｍｉｎａｎｃｅｏｆｈｙｄｒｏｇｅｎｐｒｏｄｕｃｉｎｇａｃｅｔｏｇｅｎｓｈａｄｂｅｅｎｏｂｓｅｒｖａｂｌｙｉｎｆｌｕｅｎｃｅｄｂｙｔｈｅｄｒｏｐｐｅｄ
ｐＨ．Ｔｈｅｄｏｍｉｎａｎｃｅｏｆｐｒｏｐｉｏｎａｔｅｏｘｉｄｉｚｉｎｇｂａｃｔｅｒｉａ（Ｐｅｌｏｔｏｍａｃｕｌｕｍ），ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄｂｙｂａｎｄＥｕｂ１９，ｗｅｒｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｒｅｄｕｃｅｄｉｎａｐｐｒｏａｃｈａｃｉｄｃｏｎｄｉｔｉｏｎ，ｗｈｉｌｅａｃｅｔｏｔｒｏｐｈｉｃｍｅｔｈａｎｏｇｅｎｓａｎｄｔｈｅｄｏｍｉｎａｎｔ
ｈｙｄｒｏｇｅｎｏｔｒｏｐｈｉｃ ｍｅｔｈａｎｏｇｅｎｓ ｓｔｏｏｄ ｓｔｅａｄｉｌｙ． Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅ， ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｃｅ ｏｆｓｏｍｅ ａｃｉｄｔｏｌｅｒａｎｔ
ｈｙｄｒｏｇｅｎｏｔｒｏｐｈｉｃｍｅｔｈａｎｏｇｅｎｓｓｕｃｈａｓＭｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｆｅｒｒｕｇｉｎｉｓａｎｄｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄＭｅｔｈａｎｏｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒｗｅｒｅ
ｅｎｈａｎｃｅｄｏｂｓｅｒｖａｂｌｙｆｏｌｌｏｗｉｎｇｔｈｅｄｒｏｐｉｎｐＨ．Ｔｈｅｓｅｒｅｓｕｌｔｓｓｕｇｇｅｓｔｅｄｔｈａｔｈｙｄｒｏｇｅｎｐｒｏｄｕｃｉｎｇａｃｅｔｏｇｅｎｓ
ｓｅｅｍｅｄｔｏｂｅｍｏｒｅｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅｔｏｐＨｔｈａｎｍｅｔｈａｎｏｇｅｎｓ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：ｕｐｆｌｏｗａｎａｅｒｏｂｉｃｓｌｕｄｇｅｂｅｄ（ＵＡＳＢ）；ｐＨ；ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ；ｈｙｄｒｏｇｅｎｐｒｏｄｕｃｉｎｇａｃｅｔｏｇｅｎｓ；ｍｅｔｈａｎｏｇｅｎｓ

收稿日期：２０１２－０７－１９．
基金项目：国家自然科学基金资助项目（５１１７８１３６）；城市水资

源与水环境国家重点实验室自主课题（２０１０ＤＸ０６）．
作者简介：张立国（１９８０—），男，博士研究生；

李建政（１９６５—），男，教授，博士生导师．
通信作者：李建政，ｌｊｚ６６７７＠１６３．ｃｏｍ．

　　废水厌氧生物处理技术因其负荷高、产泥少、
能耗低且可回收沼气等优点受到广泛关注［１－２］．
厌氧消化过程需要至少３类微生物的参与，即水



解发酵菌群、产氢产乙酸菌群和产甲烷菌群［３］．
其中，产甲烷菌群对环境因子的变化高度敏感，其

代谢作用通常被认为是厌氧消化过程的限速步

骤［４］．近年的研究表明，与产甲烷菌群互营共生
的产氢产乙酸菌具有更长的世代时间和更窄的生

态位［５－６］，对甲烷发酵过程有显著的限制作

用［７－８］，其富集程度及活性对于厌氧消化系统的

高效稳定运行具有重要意义［９－１０］．
作为重要的工程控制参数之一，ｐＨ对微生物

群落结构与代谢活性影响显著，通过 ｐＨ的合理
调控，可提高目标微生物在厌氧消化系统中的数

量和活性．目前，关于ｐＨ对厌氧消化系统中微生
物影响的研究主要集中在水解发酵菌群和产甲烷

菌群上，对产氢产乙酸菌群影响的研究少见报

道［１１－１３］．揭示 ｐＨ对产氢产乙酸菌群影响的规
律，对于分析厌氧消化系统中挥发酸的积累机制、

阐明厌氧消化系统的限速步骤均有重要意义．本
文以运行稳定的升流式厌氧污泥床（ＵＡＳＢ）反应
器为研究对象，探讨了 ｐＨ变化对系统运行特征
的影响，并利用聚合酶链式反应 －变性梯度凝胶
电泳（ＰＣＲ－ＤＧＧＥ）指纹分析技术，分析了 ｐＨ变
化对系统中产甲烷互营菌群的影响，为寻求进一

步提高厌氧生物处理效能及运行稳定性的方法提

供参考．

１　实　验
１．１　实验装置

如图１所示，ＵＡＳＢ反应器由有机玻璃制成，
总高１３５０ｍｍ，容积为１１Ｌ（反应区和三相分离
区的容积比为３∶１）．其中反应区高１０００ｍｍ（高
径比为１０∶１），三相分离器高３５０ｍｍ．在反应区
壁上等间距（２００ｍｍ）设５个取样孔（从下而上分
别标记为１～５号）．反应器外壁缠绕电热丝，通
过温控仪将内部混合液的温度控制在（３５±
１）℃．沼气由三相分离器的气室导出，经水封后
由湿式气体流量计计量．
１２　实验废水及前期运行基础

试验废水以甜菜制糖厂的废糖蜜稀释而成，

投配适量尿素和 ＫＨ２ＰＯ４使废水中的 ρ（ＣＯＤ）∶
ρ（Ｎ）∶ρ（Ｐ）为２００∶５∶１，进水 ｐＨ用小苏打进行
调节．

前期，ＵＡＳＢ已在进水ＣＯＤ２００００ｍｇ·Ｌ－１、
碱度（ＡＬＫ）４５００ｍｇ·Ｌ－１、ｐＨ６９和水力停留时
间（ＨＲＴ）８ｈ的条件下达到稳定运行状态，其
ＣＯＤ去除率维持在９０％以上，生物量（ＭＬＶＳＳ）
为３７５４ｇ·Ｌ－１．
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图１　ＵＡＳＢ反应器构型

１３　ｐＨ的调控
ＵＡＳＢ在ＨＲＴ８ｈ、进水ＣＯＤ２００００ｍｇ·Ｌ－１

和ｐＨ６９条件下继续运行１０ｄ，作为反应器调控
运行的第Ⅰ阶段，以作参照．保持进水 ＣＯＤ和
ＨＲＴ不变，通过减少小苏打投加量的方式，分阶
段将进水ｐＨ调节并保持在６２（第Ⅱ阶段，１１～
４４ｄ）和５４（第Ⅲ阶段，４５～７１ｄ），每次ｐＨ的改
变均在前一阶段运行达到稳定后进行．
１４　分析项目及方法

ＣＯＤ、ｐＨ、ＭＬＶＳＳ和ＡＬＫ（以 ＣａＣＯ３计）采用
标准方法测定［１４］，产气量通过湿式气体流量计

（ＬＭＬ－１，长春汽车滤清器有限责任公司）计量，
沼气组成和挥发性有机酸（ＶＦＡｓ）采用气相色谱
仪（ＳＰ－６８００Ａ和ＳＰ６８９０，山东鲁南瑞虹化工仪
器有限公司）测定［１５］．
１５　ＤＮＡ提取及ＰＣＲ－ＤＧＧＥ分析

采用ＤＮＡ提取试剂盒提取厌氧活性污泥总
ＤＮＡ（ＭＯＢｉｏＬａｂｏｒａｔｏｒｉｅｓ，Ｉｎｃ．，Ｃａｒｌｓｂａｄ，ＣＡ，
ＵＳＡ），ＰＣＲ及 ＤＧＧＥ分析参照 Ｗａｎ等提供的方
法进行［１６］．真细菌通用引物序列为 ３４１Ｆ，５′－
ＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ－３′，带 ＧＣ夹；９０７Ｒ，
５′－ＣＣＧＴＣＡＡＴＴＣＭＴＴＴＧＡＧＴＴＴ－３′．古细菌通
用 引 物 序 列 为 ３４４Ｆ， ５′ －
ＡＣＧＧＧＧＹＧＣＡＧＣＡＧＧＣＧＣＧＡ－３′，带 ＧＣ夹；
９１５Ｒ，５′－ＧＴＧＣＴＣＣＣＣＣＧＣＣＡＡＴＴＣＣＴ－３′．测
序结果与 ＮＣＢＩ的 ＢｌａｓｔＸ进行序列比对，并挑选
目标序列用ＭＥＧＡ３１软件构建系统发育树．

２　结果与讨论
２１　出水及系统内ｐＨ变化

如图２所示，ＵＡＳＢ系统内的 ｐＨ随进水 ｐＨ
的降低而降低．在进水 ｐＨ分别为 ６９（第Ⅰ阶
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段）、６２（第Ⅱ阶段）和５４（第Ⅲ阶段）条件下达
到稳定运行后，ＵＡＳＢ出水ｐＨ分别为７７、７４和
７０．在不同进水 ｐＨ条件下，ＵＡＳＢ系统的 ｐＨ均
呈现从下至上逐渐升高的态势．在第Ⅰ阶段，
ＵＡＳＢ达到运行稳定状态时，其底层（１号取样
口）、中层（３号取样口）和上层（５号取样口）的
ｐＨ分别保持在６８、７１和７４；在进水ｐＨ为６２
左右的第Ⅱ阶段稳定期，系统底层、中层和上层的
ｐＨ分别下降并稳定在６３、６８和７１左右；在第
Ⅲ阶段，当进水 ｐＨ调至５４左右后，系统底层、
中层和上层的 ｐＨ随之进一步降低，最终分别稳
定在５７、６５和６７左右．可见，进水 ｐＨ的降低
改变了ＵＡＳＢ系统的内环境，这有可能导致系统
内微生物群落的空间分布、菌群结构和代谢特征

发生改变，进而影响系统的处理效能［１７－１８］．
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图２　ＵＡＳＢ系统中ｐＨ随运行时间的变化

２２　出水ＶＦＡｓ变化
ＵＡＳＢ出水ＶＦＡｓ的变化是厌氧消化过程各

类微生物菌群代谢平衡的反映，也是表征反应器

运行状况的重要指标［８］．在第Ⅰ阶段，ＵＡＳＢ系统
内部的ｐＨ维持在６８～７４（图２），大多数厌氧
微生物类群处于较适宜的酸碱环境中，表现出良

好的代谢活性，虽然进水 ＣＯＤ质量浓度高达
２００００ｍｇ·Ｌ－１，ＨＲＴ仅为８ｈ，但出水中残留的
ＶＦＡｓ只有５００ｍｇ·Ｌ－１左右（图３）．
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图３　不同ｐＨ条件下出水挥发酸组成

　　当进水ｐＨ下调到６２（第Ⅱ阶段）时，ＵＡＳＢ
出水ＶＦＡｓ迅速增加到１３６８ｍｇ·Ｌ－１，其中丙酸
和乙酸分别占 ６３１％和 ２２８％（图 ３）．分析认
为，进水ｐＨ的下降导致ＵＡＳＢ反应区的 ｐＨ随之
下降（ｐＨ６３～７１，图２），对环境变化敏感的产
甲烷互营菌群的活性受到了一定程度的抑制，导

致水解发酵菌群和产甲烷互营菌群之间的代谢平

衡被打破［１９］，ＶＦＡｓ的产生大于消耗，出水 ＶＦＡｓ
质量分数增加．随着反应器的持续运行（图３），乙
酸和丙酸质量浓度逐步下降，在运行第３２天时各
类微生物菌群的代谢平衡重新建立，ＵＡＳＢ达到
一个新的稳定状态．尽管在稳定期出水 ＶＦＡｓ中
乙酸的平均质量分数与第Ⅰ阶段稳定期的水平相
当，但丙酸含量比第Ⅰ阶段稳定期高出２１９％，
说明食丙酸产氢产乙酸菌的活性因环境 ｐＨ的下
降而有所下降．

在进水ｐＨ５４的第Ⅲ运行阶段，反应区 ｐＨ
降至５７～６７，ＵＡＳＢ出水ＶＦＡｓ表现出与第Ⅱ阶
段相似的变化规律．在偏酸性的环境中，水解发酵
菌群与产甲烷互营菌群的代谢平衡再一次被打

破，系统中ＶＦＡｓ的积累更加明显，主要中间产物
乙酸和丙酸的质量浓度分别 达 １１２４和
１４０７ｍｇ·Ｌ－１．随着反应器运行的继续，乙酸质
量浓度迅速下降并最终稳定在 １００ｍｇ·Ｌ－１以
下，而丙酸质量浓度则维持在１２００～１３００ｍｇ·Ｌ－１

这一较高水平．由图３还可以看出，ＵＡＳＢ在第 Ⅲ
阶段运行１０ｄ（总第５５天）之后，丙酸的波动仍
然较大，表明系统运行出现了不稳定态势［８］．
２３　沼气产量及甲烷体积分数

沼气产量及甲烷体积分数是厌氧消化系统运

行效能的重要指标［１７］．在第Ⅰ阶段，ＵＡＳＢ平均沼
气产量为 ４４０Ｌ·ｄ－１，其甲烷体积分数为 ４７％
（图４）．当进水 ｐＨ在第Ⅱ运行阶段降为６２（图
２）并经１８ｄ的运行重新达到稳定状态后，ＵＡＳＢ
的沼气产量平均为４１３Ｌ·ｄ－１，较第Ⅰ阶段减少
了７％，但沼气中甲烷体积分数变化不大（图４）．
ｐＨ在第Ⅲ运行阶段进一步降为５４后（图２），系
统的沼气发酵能力受到显著影响（图４），在该阶
段运行结束时，其沼气产量及其甲烷体积分数较

第Ⅰ阶段分别降低了２４％和６％．分析认为，产氢
产乙酸菌群和产甲烷菌群对环境酸碱度的变化非

常敏感［４－５］，逐渐偏酸的环境势必会对其代谢活

性产生一定的抑制效应，导致 ＵＡＳＢ系统的沼气
产量及甲烷体积分数在偏酸性的条件下出现下降

的趋势．在第Ⅲ阶段运行结束时，乙酸质量浓度维
持在１００ｍｇ·Ｌ－１以下，而丙酸质量浓度却保持
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在１２００～１３００ｍｇ·Ｌ－１（图３）．与食乙酸产甲
烷菌群相比，食丙酸产氢产乙酸菌群的代谢活性

受到的抑制作用更加显著，造成了丙酸在系统中

的不断积累．
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图４　不同ｐＨ条件下产气量及ＣＨ４体积分数

２４　ＣＯＤ去除率
有机废水厌氧生物处理中 ＣＯＤ的去除主要

是通过甲烷和二氧化碳的产生和释放实现的［１２］．
在 ＵＡＳＢ运行的第Ⅰ阶段，ＣＯＤ去除率高达
９１３％以上（图５）．当进水ｐＨ由６９降到６２和
５４时，ＵＡＳＢ系统 ＣＯＤ去除率均表现出类似的
变化规律，即ｐＨ改变初期急剧下降，随后逐步回
升并最终趋于稳定．从图３可以看出，在第Ⅱ和第Ⅲ
运行阶段的初期，系统内丙酸和乙酸发生积累（图

３），说明ｐＨ的变化影响了产甲烷互营菌群的代谢
活性，造成系统ＣＯＤ去除率的下降．随着运行的继
续，ＣＯＤ去除率也随之增加，并最终趋于稳定（图
５），说明系统中的产甲烷互营菌群逐渐适应了环境
的改变．ＵＡＳＢ在进水ｐＨ６２（第Ⅱ阶段）条件下达
到运行稳定时，其平均ＣＯＤ去除率降至８９２％．当
进水ｐＨ进一步降低为５４（第Ⅲ阶段）并再次达
到稳定运行时，其ＣＯＤ去除率大幅降至６８％左右，
这可能与偏酸环境对厌氧微生物，尤其是食丙酸产

氢产乙酸菌群活性的显著抑制作用有关［８］．
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图５　不同ｐＨ条件下进出水ＣＯＤ与ＣＯＤ去除率

２５　产甲烷互营菌群的变化
为了探究 ｐＨ变化对 ＵＡＳＢ系统中产甲烷互

营菌群的影响，在 ＵＡＳＢ３个运行阶段末期，分别
从ＵＡＳＢ的底层（１号取样口）、中层（３号取样口）
和上层（５号取样口）采集污泥样品，并对这９个样
品进行了１６ＳｒＤＮＡ的ＰＣＲ－ＤＧＧＥ指纹分析．

图６（ａ）为真细菌的ＤＧＧＥ图谱，对其条带回
收、测序并与 ＮＣＢＩ的 ＢｌａｓｔＸ进行序列比对后发
现，ＵＡＳＢ系统中的产氢产乙酸菌群缺乏多样性，
只有１个条带（Ｅｕｂ１９）的１６ＳｒＤＮＡ序列与已鉴
定的产氢产乙酸菌 Ｐｅｌｏｔｏｍａｃｕｌｕｍｓｃｈｉｎｋｉｉｓｔｒａｉｎ
ＨＨＴ的相似性为９６％（图６（ｂ）），该菌是１株中
温专性互营、食丙酸产氢产乙酸菌［２０］．结合条带
１９在ＤＧＧＥ图谱中的位置可以看出，随着 ＵＡＳＢ
反应区ｐＨ降低，Ｅｕｂ１９的空间分布及优势度发
生了显著变化．在第Ⅰ阶段，Ｅｕｂ１９主要分布在
系统底层（ｐＨ６８）至中层（ｐＨ７１）区域中；而在
第Ⅱ阶段，该菌主要分布在中层（ｐＨ６８）和上层
（ｐＨ７１）区域中；在第Ⅲ阶段，该菌主要分布于
中层（ｐＨ６５）附近，但相对于第Ⅱ阶段的优势度
有显著减弱．由此可见，以 Ｅｕｂ１９为代表的食丙
酸产氢产乙酸菌在偏酸环境中的整体活性降低，

这可能是导致ＵＡＳＢ系统发生丙酸积累、ＣＯＤ去
除率下降的直接原因．
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（ａ）指纹图谱　　　　　　　　　　　　　　　　　（ｂ）系统发育树　　　
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ＩＩＩ：３个不同的运行阶段，进水ｐＨ分别为７．０
!

６．３
!

５．５；１号
!

３号
!

５号：自下而上３个不同的取样口．
图６　真细菌指纹图谱及产氢产乙酸菌的系统发育树
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　　由于产氢产乙酸菌的代谢需要依赖产甲烷菌的
耗氢作用才能完成，产甲烷菌群多样性和优势度的

改变将反作用于产氢产乙酸菌群，并进一步影响到

厌氧消化系统已建立的微生物生态关系，进而改变

ＵＡＳＢ的运行效能和稳定性．因此，对上述９个污泥
样品进行了古细菌的１６ＳｒＤＮＡＰＣＲＤＧＧＥ指纹分
析并构建了系统发育树（图７）．如图７（ｂ）所示，４个
条带（Ａｒｃ３、４、７、８）与Ｍｅｔｈａｎｏｓａｅｔａｃｏｎｃｉｌｉｉ相似性为
９９％以上，该菌只能利用乙酸生长［４］；条带Ａｒｃ１、２、
５、６、９分别与Ｍｅｔｈａｎｏｌｉｎｅａｔａｒｄａ、Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ
ｂｅｉｊｉｎｇｅｎｓｅ、Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｆｅｒｒｕｇｉｎｉｓ、Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ
Ｍｅｔｈａｎｏｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒ和 Ｍｅｔｈａｎｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍｈｕｎｇａｔｅｉ高
度相似（＞９８％），这５种菌均属于利用Ｈ２或甲酸的
产甲烷菌［４］．
　　从图 ７（ａ）可以看出，４个食乙酸产甲烷菌
（Ａｒｃ３、４、７、８）和２个食氢产甲烷菌（Ａｒｃ１和Ａｒｃ
２）在整个运行过程中没有发生明显变化，说明它
们对ｐＨ有较宽的适应范围，成为 ＵＡＳＢ系统中
的优势产甲烷菌．而其他食氢产甲烷菌的分布和
优势度随ｐＨ降低发生了显著变化．其中，在第Ⅰ

和第Ⅱ运行阶段，Ａｒｃ９在系统底层、中层和上层
具有分布且优势度相当；到第Ⅲ运行阶段，其在反
应系统底层的优势度明显减弱，而另外两类食氢

产甲烷菌（Ａｒｃ５、６）的优势度显著加强，表现出
一定的耐酸性．已有研究证实，Ｍ．ｆｅｒｒｕｇｉｎｉｓ（Ａｒｃ
５）可在ｐＨ５５～８０生长良好［２１］．

在厌氧生物处理系统中，作为中间代谢产物

的ＶＦＡｓ需要在产甲烷互营菌群的作用下转化为
甲烷［４］．在进水 ＣＯＤ２００００ｍｇ·Ｌ－１、ＨＲＴ８ｈ、
生物量（ＭＬＶＳＳ）３７５４ｇ·Ｌ－１条件下，随着进水
ｐＨ由６９经由６２降至５４，ＵＡＳＢ出水中的总
ＶＦＡｓ增加了１６倍，其中的丙酸质量浓度增加了
３９倍（图３）．在第 Ⅲ 阶段稳定运行期，活性污
泥中的食丙酸产氢产乙酸菌的优势度显著减弱，

而产甲烷菌仍然保持较高的多样性和优势度（图

７）．可见，与产甲烷菌群相比，产氢产乙酸菌群的
ｐＨ适应范围更窄，换而言之，当 ｐＨ为限制性生
态因子时，产氢产乙酸作用对厌氧消化过程的限

制作用要大于产甲烷作用．
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（ａ）指纹图谱　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　（ｂ）系统发育树　　

图７　古细菌指纹图谱及系统发育树

３　结　论

１）在进水ＣＯＤ２００００ｍｇ·Ｌ－１、ＨＲＴ８ｈ、生
物量３７５４ｇ·Ｌ－１条件下，当进水 ｐＨ分阶段由
６９降至５４时，ＵＡＳＢ系统内ｐＨ由６８～７４降
至５７～６７，ＣＯＤ去除率下降了２３３％，出水中
残留丙酸提高了３９倍．
２）ｐＨ的降低对产甲烷互营菌群在 ＵＡＳＢ中

的分布和优势度产生了显著影响，其中食丙酸产

氢产乙酸菌在系统中的优势度显著降低，随着ｐＨ
的下降，耐酸的食氢产甲烷菌的优势度得到了

加强．
３）与产甲烷菌群相比，产氢产乙酸菌群在

ＵＡＳＢ系统中的系统发育多样性更低，对ｐＨ变化
更加敏感，其产氢产乙酸作用对厌氧消化过程的

限制作用显著大于产甲烷菌群．
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