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摘要:厌氧消化系统微生物是生物降解有机物工艺的核心。系统综述了厌氧消化产短链脂肪酸的微生物种类及其种
类间的代谢关系，重点阐述了污泥中基质、温度、pH值、碳氮比和污泥停留时间等因素对污泥厌氧消化产短链脂肪酸
微生物的生物多样性、优势种群及产物的影响，介绍了促进污泥厌氧发酵产短链脂肪酸微生物活性的研究进展，展望
了通过调控主要影响因素实现对厌氧消化系统微生物优势种群的控制。
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Abstract: Microorganism plays an important role on all bio-degradation processes of organic matters． The paper illustrated the
microbial species related to the generation of short-chain fatty acids ( SCFAs) during the anaerobic digestion ( AD) process
and the relationship among these different microbes systematically，and discussed the influences of impact factors，i． e．，
sludge substrate，temperature，pH，carbon to nitrogen ratio and sludge retention time，on the biodiversity of acid-producing
microbes，predominant microbial species and the production of the microorganisms． Meanwhile，the studies on the evolution of
the different strategies to enhance the microbial activities of SCFA generation were introduced． Finally，in order to select the
dominant microbial species related to SCFA generation during the sludge anaerobic digestion process，different strategies to
regulate the impact factors were also investigated．
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0 引 言
截止 2013 年，我国县级以上污水处理厂已达

3 500多座［1］，伴随产生了大量的剩余污泥，全国污泥
总产生量达 3 000 万 t ( 以含水率 80%计) ，预计到
2020 年污泥产量会达到 6 000 万 t。由于污泥中含大
量有机物质，污泥的能源化、资源化利用受到研究者
们的广泛重视。以美国为例，其年产污泥量 3 500 万 t
( 以 80%含水率计) ，污泥最终 60%用于农用、3%用
于生态修复、17%用于填埋以及 20%用于焚烧［2］。
在厌氧消化反应器中，有较丰富的微生物菌群降解有

机废物，可以获得生物沼气和一些其他富含能量的有

机化合物。因为在厌氧消化系统中所有的有机物都
需要经过微生物分解，所以厌氧消化系统微生物的多

样性以及微生物群落的动态稳定性可显著影响厌氧

生物系统稳定运行。然而，在实际设计厌氧反应器时
工程师一般并不依据厌氧消化系统及微生物的需求

而是凭经验参数进行设计。通过对污泥厌氧消化系
统及微生物的研究可以进一步加深对污泥等有机固

废厌氧消化机理的认识，并且据此控制厌氧消化微生

物的生存环境来提高厌氧消化反应器的效率［3］。随
着核酸系统发育法 ( 主要是 16S rＲNA 基因序列分
析) 以及指纹图谱技术的应用，研究者们对微生物群

落结构和群落动态变化进行了广泛、深入的研究［4］。
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厌氧消化过程产生的短链脂肪酸既能作为底物生产

沼气等清洁能源，又能作为生物脱氮除磷的有机碳

源，目前研究者多应用先进的分子生物学分析检测方

法对污泥厌氧消化过程产短链脂肪酸进行深入研究，

揭示出污泥厌氧消化产短链脂肪酸机理和污泥产短

链脂肪酸的途径。本文综述了污泥厌氧消化系统产
短链脂肪酸微生物的生态群落，分析了影响污泥厌氧

消化产短链脂肪酸微生物的因素，并提出展望。
1 厌氧消化的产短链脂肪酸微生物
厌氧消化通过 3 个连续阶段完成: 水解、酸化和

产甲烷，各种微生物通过各自的代谢过程将有机物最

终转化为 CH4、H2O等产物。污泥厌氧消化系统有多
种微生物存在，主要有细菌、真细菌、甲烷微菌、甲烷
杆菌、热原体等，污泥系统中产酸微生物种类丰
富［5-15］，按照厌氧消化过程不同产酸阶段划分，可将

产酸微生物划分为水解发酵细菌、产氢产乙酸菌以及
同型产乙酸菌。
1. 1 水解发酵细菌
厌氧消化过程中解聚合 －水解作用通常是厌氧

消化过程的限速步骤［16］，其中水解菌包括严格厌氧

的拟杆菌 ( Bacteroides) 、梭菌 ( Clostridium) 及兼性厌
氧的真杆菌( Eubacterium) 等，而产酸发酵细菌则是产
酸速率较高的产芽孢细菌，如梭菌科( Clostridiaceae) 、
链 球 菌 科 ( Streptococcaceae ) 、芽 孢 乳 杆 菌 科
( Sporolactobacillaceae ) 、毛螺菌科 ( Lachnospiraceae )
等。厌氧消化系统水解发酵细菌按功能可划分为纤
维素分解菌、半纤维素分解菌、淀粉分解菌、蛋白质分
解菌和脂肪分解菌等［17-20］。
1. 2 产氢产乙酸菌
产氢产乙酸菌属于严格厌氧菌或兼性厌氧菌，其

营养代谢方式主要为专性互营，少部分为兼性互营，

在厌氧消化系统中产氢产乙酸菌与产甲烷菌、硫酸盐
还原菌相互共生。产氢产乙酸细菌根据降解底物不
同可分为:降解丙酸盐的产氢产乙酸细菌、降解丁酸
盐的产氢产乙酸细菌和降解乙醇的产氢产乙酸细菌

3 种类型。其中丙酸降解菌主要有 Syntrophobacter
fumaroxidans 和 Pelotomaculum thermopropionicum
2 种［21-22］，丁酸降解菌主要有 Syntrophomonas wolfei
和 Syntrophus aciditrophicus 2 种［23-24］。产氢产乙酸反
应如表 1［25］所示，从热力学分析，这些反应需要在乙
酸浓度及系统氢分压较低时才能够顺利进行，因此厌

氧消化系统产氢产乙酸反应的持续进行通常需要将

2 种中间产物乙酸和 H2 消耗并转化为甲烷
［26］。此

外，较复杂的有机底物 ( 如污泥 ) 厌氧消化系统中

30%的电子传递与丙酸降解过程有关，因此在污泥厌
氧消化系统中，相较于其他有机酸更加需要重视丙酸

的降解［27］。
表 1 标准状态下纯菌种的产氢产乙酸反应及其自由能变化

Table 1 Pure strains producing hydrogen and acetic acid

reaction and free energy change under standard state

反应式 △G0' /kJ
丙酸→乙酸: CH3CH2COO － +3H2O→CH3COO － + H + + HCO －

3 + 3H2 + 76. 1
丁酸→乙酸: CH3CH2CH2COO － +2H2O→2CH3COO － + H + +2H2 + 48. 1
乙醇→乙酸: CH3CH2OH + H2O→CH3COO － + H + +2H2 + 9. 6

1. 3 同型产乙酸菌
同型产乙酸过程的化学计量表达式为 4H2 +

2CO2→CH3COOH +2H2O，在厌氧条件下同型产乙酸
菌是一类混合营养型厌氧细菌，既能利用有机质产乙

酸也能利用氢和 CO2 产乙酸，且同型产乙酸菌在合

成乙酸时常与反应体系中其他微生物竞争氢气。同
型产乙酸菌通常在较低温度条件下存在，因为其比嗜

氢产甲烷菌等微生物更适应在低温条件下生存［28］。
同型产乙酸菌在厌氧产酸过程具有特殊作用，其在消

耗氢的同时产乙酸，且氢分压高时作用增强、氢分压
低时作用减弱，研究者需要对厌氧消化产酸过程同型

产乙酸菌的作用机理进一步深入研究［28-30］。
1. 4 厌氧消化微生物生态群落
厌氧消化微生物生态系统是多菌群协同代谢的

过程，水解发酵菌、产氢产乙酸、同型产乙酸与产甲烷
菌相互作用并辅以各种物 /化 /生因子协同作用，厌氧
消化微生物生态群落呈现出动态平衡，各种细菌相互

依存互相竞争［31］。Wang J 等［32］对于其中产氢产乙
酸和同型产乙酸菌的营养关系进行研究，发现强化产

氢产乙酸可促进同型产乙酸菌反应，同时同型产乙酸

菌又能拉动产氢产乙酸反应，其协同作用体现在 2 种
细菌各自反应的热力学吉布斯能改变上，产氢产乙酸

菌反应使得 H2 分压和乙酸浓度提升，此时同型产乙

酸菌反应的吉布斯自由能降低，促进了同型产乙酸菌

的反应，导致 H2 分压的下降反而解除了产氢产乙酸

的热力学限制，得以继续促进产氢产乙酸反应。产短
链脂肪酸菌群和产甲烷菌群在系统结构类型、底物类
型、营养代谢类型、生理类型、对 pH 值的要求、微生
物生长率以及对环境变化的适应性等方面都存在显

著差异［33］，同时厌氧消化产甲烷菌属于古菌类( 严格
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厌氧菌) ，而厌氧消化产短链脂肪酸微生物既有严格

厌氧菌也有兼性厌氧菌，研究者发现兼性厌氧菌可消

耗环境氧气为严格厌氧菌提供适宜的厌氧环境且增

加种群多样性，但是对兼性厌氧菌和严格厌氧菌之间

的种群关系有待深入研究。
2 主要限制因素及其调控
影响污泥厌氧消化系统产短链脂肪酸微生物的

优势种群、产酸速率以及产物组成的因子主要有基
质 /碳源、碳氮比、温度、pH 值及停留时间等，下面介
绍几种主要的限制因子及其调控机理。
2. 1 基质 /碳源
基质的种类、可降解性和复杂性对厌氧消化速率

有较显著的影响［34］，不同类型的碳源能够生长不同

的产短链脂肪酸微生物群落，因此厌氧消化污泥的组

成成分决定了其消化产物的类别。多糖特别是纤维
素类是生物质主要的储能化合物，其中多糖水解是关

键的酶作用过程，它影响了厌氧生物反应过程的微生

物群落，如以纤维素为主的消化液中有蜡状芽孢杆菌

( Bacillus cereus ) 、巨 大 芽 孢 杆 菌 ( Bacillus
megaterium) 、产粪产碱杆菌 ( Alcaligenes faecalis ) 、普
通变形菌 ( Proteus vulgaris ) 、铜绿色假单胞菌 ( P．
aeruginosa ) 和 溶 纤 维 丁 酸 弧 菌 ( Butyrivibrio
fibrisolvens) 等［35］。Lynd 等［36］研究了微生物利用纤
维素的代谢途径，发现与好氧微生物相比多数厌氧纤

维素分解菌能够进化出复合多酶类纤维小体［37］，但

这些微生物降解纤维素的机理尚不清楚。以蛋白质
为主的消化液中主要有蜡状芽孢杆菌 ( Bacillus
cereus) 、环状芽孢杆菌 ( Bacillus ) 、球状芽胞杆菌
( Spherical bacillus) 、枯草芽孢杆菌 ( Brevibacterium) 、
大肠杆菌( Escherichia coli) 、副大肠杆菌( Vice coli) 以
及假单胞杆菌( Pseudomonas) 等［35］，蛋白质的发酵代
谢途径为在胞外酶的作用下水解成氨基酸 ( 蛋白

质→朊→胨→肽→氨基酸) ，而氨基酸发酵的最终产
物主要是乙酸、丙酸、氨、CO2 和 H2。由于污泥厌氧
消化系统中的解聚合 －水解作用是污泥厌氧消化的
限速步骤，因此研究人员有必要应用各种物 /化 /生预
处理方法( 如热预处理、超声波预处理、微波预处理、
机械预处理、臭氧预处理、碱预处理、酶预处理
等［38-39］) 提高污泥水解速率，从而提高产短链脂肪酸

微生物活性及厌氧消化系统产沼气率。
2. 2 碳氮比
碳氮比是厌氧消化系统微生物细胞合成、生长及

代谢的重要影响指标，能够影响污泥厌氧消化系统的

代谢及微生物的生长。适宜的碳氮比可以提高污泥
厌氧消化产短链脂肪酸量，且在此过程中厌氧微生物

能够更彻底地降解蛋白质和多糖等有机物，同时可激

活厌氧消化过程中的关键酶，为厌氧消化系统产短链

脂肪酸相关微生物提供较适宜的生长代谢环

境［40-41］。目前的研究发现以不同的厌氧共消化底物
能够得到不同的优势菌属，其产生的短链脂肪酸组成

成分也不同，今后研究者们可以此来提高污泥等混合

有机底物厌氧消化短链脂肪酸产量，从而提高后续沼

气产量或作污水脱氮除磷的优质碳源。
2. 3 温 度
过高或过低的环境温度均会影响污泥厌氧消化

产短链脂肪酸微生物，如较低的环境温度可减缓厌氧

消化产短链脂肪酸微生物的新陈代谢过程，而过高的

环境温度( 如超过 65 ℃ ) 会使厌氧消化产短链脂肪
酸微生物的胞外水解酶 ( 如蛋白类酶 ) 发生变性。
Zhang等［42］通过对中温和高温厌氧消化微生物种群
多样性分析发现，在高温消化 ( pH = 8 ) ，中温消化
( pH =9) ，室温消化 ( pH = 10 ) 3 种条件下厚壁菌门
( Firmicutes) 中的梭状芽孢杆菌( Clostridia) 都为优势
菌属，分别占总细菌的 89. 6%、77. 6%和 75. 8% ; 高
温厌氧消化过程主要产酸微生物菌属仅为梭状芽孢

杆菌( Clostridia) 和 α 变形菌( α-proteobacteria) ，其产
短链脂肪酸菌的种类远少于中温厌氧消化。不同的
厌氧消化环境温度能够显著影响厌氧消化系统产短

链脂肪酸微生物种群分布，而目前研究者们对温度影

响污泥等有机固废厌氧消化产短链脂肪酸的代谢过

程及其微生物种群生态演替的研究还不够充分，今后

研究者者们可以通过现代分子生物学技术检测分析

不同厌氧消化底物，联合不同厌氧消化温度对厌氧消

化系统产短链脂肪酸的代谢过程及微生物种群分布

等进行深入研究。
2. 4 pH 值

pH值可以影响厌氧消化系统微生物的细胞膜电
荷变化、营养物质的吸收和代谢过程相关酶活性。
Zheng等［43］研究发现在相同剩余污泥厌氧消化条件
下，控制 pH =10 的反应器中短链脂肪酸产量较之不
调节 pH值的反应器高 5 倍多，且通过高通量测序及
荧光原位杂交( FISH) 实验发现 pH = 10 反应器中假
单胞 杆 菌 ( Pseudomonas ( 67% ) ) 和 产 碱 杆 菌
( Alcaligenes( 12% ) ) 为厌氧消化系统的优势菌属，同

7
水 污 染 防 治
Water Pollution Control



时发现控制 pH = 10 反应器中的产酸菌如梭状芽孢
杆菌( Clostridium) 也较不调节 pH 值的对照反应器
多，这表明厌氧消化系统控制碱性发酵条件较利于优

势产短链脂肪酸菌群生长。不同厌氧消化系统的 pH
值能够显著影响厌氧消化产短链脂肪酸效率及厌氧

消化系统微生物的种群分布，且研究发现不同的厌氧

消化底物可能需要控制相应的厌氧消化 pH 值，使厌
氧消化系统及微生物环境达到最优，目前对于相关方

向的研究还比较欠缺。今后研究者们可以着重研究
针对不同厌氧消化底物发酵适宜的 pH 值，从而促进
发酵底物中难降解有机物的降解，并筛选出不同 pH
值条件下的优势产短链脂肪酸菌属，找到厌氧消化微

生物生态种群演替的规律，从而促进厌氧消化产短链

脂肪酸、产沼气的效率。
2. 5 停留时间
厌氧消化系统微生物的世代时间是表征厌氧消

化微生物生命活动的重要指标，而污泥停留时间可表

征微生物与污泥的接触时间，在无回流的厌氧消化反

应器中其水力停留时间等于污泥停留时间，工程上一

般要求污泥停留时间要长于微生物世代时间，否则微

生物的数量会随着时间而减少。厌氧消化系统产短
链脂肪酸微生物的世代时间较之产甲烷菌短很多，因

此可以通过控制厌氧消化系统污泥停留时间来抑制

产甲烷菌的过度生长与繁殖，从而提高厌氧消化系统

的短链脂肪酸产量。相关研究表明适宜的污泥停留
时间也会受到其他环境因素( 如温度、pH 值等) 的协
同影响，如 Yuan等［44］研究发现控制剩余污泥厌氧消
化系统碱性条件其污泥最优的产短链脂肪酸停留时

间为 8 d，可见厌氧消化系统的多种影响因素能够协
同影响污泥等有机物厌氧消化产短链脂肪酸、产沼气
效率及其厌氧消化系统中的微生物生态种群。然而，
研究者们对污泥等有机物的停留时间影响厌氧消化

系统产短链脂肪酸、产沼气及其厌氧消化系统的微生
物种群演替规律的研究较少，今后研究者们可以通过

对不同因素协同影响厌氧消化系统的研究，从而找出

基质、碳氮比、温度、pH值、停留时间等因素协同影响
厌氧消化系统的微生物种群分布规律。
3 结 语
本文综述了各种厌氧消化系统环境生态因子

( 如基质、碳氮比、温度、pH 值、停留时间等) 对剩余
污泥等有机物产短链脂肪酸微生物群落的影响，揭示

了厌氧消化系统产短链脂肪酸微生物种群的演替变

化，发现这些因素均能影响厌氧消化系统效率及厌氧

消化系统的微生物种群分布，通过调控这些厌氧消化

系统环境因子能够优化污泥等有机物厌氧消化产短

链脂肪酸过程中的优势菌属，如梭状芽孢杆菌

( Clostridia) 、拟杆菌 ( Bacteroidetes ) 等微生物菌属分
布。今后研究者们应该通过研究厌氧消化微生物生
态群落演替规律，发现各种厌氧消化系统环境生态因

子，如基质、碳氮比、温度、pH 值、停留时间等因素协
同影响厌氧消化系统的微生物种群分布规律，提出调

控厌氧消化系统产短链脂肪酸、产甲烷及微生物活性
的综合影响条件。
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