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摘要：在探究荧蒽(Flu)对污泥和厨余垃圾厌氧共消化产甲烷效果的基础上,全面解析了 Flu 对厌氧共消化的作用机制.在适量浓度范围内(≤50mg/kg 

TSS), Flu对厌氧产甲烷具有促进作用,当Flu为 50mg/kg TSS时,共消化系统的甲烷产率达到最高[30.70mL/(gVSS⋅d)],是空白组的 1.61倍.机理研究表明, 

Flu 促进了水解、酸化和乙酸裂解产甲烷过程;提高了厌氧共消化系统中乙酸激酶(ACK)和辅酶 F420 活性,分别是空白组的 1.30 和 1.43 倍.微生物群落

结构分析发现 Flu不仅促进了与有机物水解和酸化密切相关的普氏菌属和毛球菌属微生物的富集,还提高了乙酸裂解甲烷化的甲烷八叠球菌相对丰度.

宏基因组学进一步揭示 Flu的存在提高了与糖酵解(HK, pfk和 PK)、挥发性脂肪酸产生(por, ackA及 buk)和乙酸裂解产甲烷途径(pta, ACSS1_2, cdhD和

cdhE)中相关基因丰度,促进产甲烷. 
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Abstract：On the basis of investigating the effect of fluoranthene (Flu) on the anaerobic co-digestion of sludge and kitchen waste, the 

mechanism on anaerobic co-digestion was comprehensively analysed. The results demonstrated that anaerobic methanogenesis was 

enhanced within the appropriate concentration of Flu (≤50mg/kg TSS). The maximum methane yield of the anaerobic co-digestion 

system [30.7mL/(gVSS⋅d)] was achieved at Flu concentration of 50mg/kg TSS, which was 1.61times that of the control group. 

Mechanistic studies showed that hydrolysis, acidification and acetoclastic methanogenesis were promoted by Flu, as evidenced by 

the increased activities of acetate kinase (ACK, 1.30-fold) and coenzyme F420 (1.43-fold) relative to the control. Microbial 

community structure demonstrated that not only Prevotella and Trichococcus, involved in organic matter hydrolysis and acidification, 

were selectively enriched in the Flu group, but also the relative abundance of the acetoclastic methanogen Methanosarcina was 

increased. Metagenomics further revealed that the relative abundances of functional genes associated with glycolysis (HK, pfk and 

PK), volatile fatty acid production (por, ackA and buk) and acetoclastic methanogenesis (pta, ACSS1_2, cdhD and cdhE) were 

up-regulated, favouring methanogenesis. 
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居民生活水平的提高造成我国污水厂污泥和

厨余垃圾产量不断增加.据统计 2023 年我国污泥年

产量已超过 5000万 t (含水率为 80%)
[1]
;厨余垃圾总

量约为 1.15亿 t
[2]
.污泥和厨余垃圾均是有机质含量

高的有机固废,兼具资源和污染双重属性
[3]
,若处理

处置不当易造成环境污染和资源浪费.因此,污泥和

厨余垃圾的清洁化和资源化处理引起了国内外研

究者的广泛关注. 

厌氧消化是一种重要的有机固废处理技术
[4]
,可

在实现污泥和厨余垃圾高效处理的同时回收甲烷

等生物质能源
[5]
.然而,单一底物(污泥或厨余垃圾)

厌氧消化通常受水解速率慢,C/N 比不平衡,酸抑制

等问题限制
[6]
.在改善厌氧消化性能的各种策略中,

两种或两种以上底物的厌氧共消化可通过平衡有

机负荷,优化微生物群落结构克服这些问题
[5,7]

.因此,

将污泥和厨余垃圾厌氧共消化是实现其资源回收

最大化的有效途径.但是,作为厌氧共消化重要底物 
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的污泥中通常含有多环芳烃(PAHs)等难降解有机

污染物
[8]
.其中 PAHs具有致癌性,诱变性和高生物毒

性
[9]
.据报道,我国城市污水污泥中 PAHs 含量高达

169.9mg/kg
[10]

,其中 3~5 个环的 PAHs 占主导地位

(84.01%~91.53%),主要包括菲,荧蒽,荧光素,芘和苯

并 [b]荧蒽等 .尽管厌氧消化技术能够降解部分

PAHs
[11]

,但其整体去除效果仍受到可生物利用性低

的极大限制
[12]

.目前,在 PAHs 影响有机固废资源化

方面,已有研究发现 PAHs能够显著影响污泥厌氧消

化产挥发性脂肪酸(VFAs),氢气和甲烷等
[13-14]

,但其

在污泥和厨余垃圾厌氧共消化体系中的作用和影

响机制却鲜有报道.因此,探究 PAHs 对污泥和厨余

垃圾厌氧共消化的影响及机制尤为必要. 

荧蒽(Flu)是一种广泛存在于工业废水(80ng/L),

污泥(233.9µg/kg)及污染土壤(4.4~297µg/kg)的典型

4个环的 PAHs,已被美国环境保护局和欧盟列入《优

先控制污染物名录》
[15-18]

.携带荧蒽的污泥和土壤在

土地施用后可能迁移到作物中,导致食物和衍生的

厨余垃圾受到污染,但目前关于厨余垃圾中新污染

物荧蒽的研究相对较少
[19]

.本研究选用 Flu 作为典

型 PAHs 来探究其对污泥和厨余垃圾厌氧共消化产

甲烷的影响与机制,首先探讨 Flu对污泥和厨余垃圾

厌氧共消化的表观性能影响,接着考察其对厌氧共

消化各关键阶段的影响,进一步从与产甲烷密切相

关的关键酶活性、微生物种群结构、功能基因等方

面深入解析其影响机理,以期揭示暴露于 Flu的复杂

微生物过程的剂量-效应关系,为含 Flu 污泥和厨余

垃圾的工程化资源利用提供指导. 

1  材料与方法 

1.1  材料 

1.1.1  荧蒽来源  本实验所用的 Flu(纯度>98%)购

于上海阿拉丁试剂有限公司,以甲醇为溶剂,溶解

Flu并配置成 1g/L及 0.1g/L的标准溶液,置于棕色试

剂瓶中,于 4℃冰箱储存备用. 

1.1.2  污泥和厨余垃圾  本研究所用污泥为上海

某污水处理厂二次沉淀池剩余污泥.新鲜污泥在室

温下静置沉降 24h后,弃去上清液后过 10目筛子,保

存于 4℃冰箱备用.厨余垃圾来自于同济大学食堂,

挑选出纸巾,骨头等物质,随后去除浮油,将其破碎,

过 10目筛子,保存于-20℃冰箱备用. 

本实验所用的菌种取自实验室长期运行的厌

氧消化反应器.本研究处理后的污泥和厨余垃圾的

主要性质如表 1所示. 

表 1  污泥和厨余垃圾分析指标 

Table 1  Analytical indicators for sludge and kitchen waste  

分析指标 厨余垃圾 污泥 

pH值 5.13 ± 0.1 6.8 ± 0.2 

总悬浮固体颗粒(TSS) (g/L) 13.89 ± 0.28 16.52 ± 0.26

挥发性悬浮固体颗粒(VSS) (g/L) 13.44 ± 0.24 12.21 ± 0.18

总化学需氧量(TCOD) (g/L) 12.09 ± 0.02 13.92 ± 0.21

溶解性化学需氧量(SCOD) (g/L) 3.01 ± 0.02 0.22± 0.03 

总蛋白质(g/L) 1.87 ±0.02 6.73 ± 0.33 

总碳水化合物(g/L) 10.77 ± 0.05 2.65 ± 0.04 

 

1.2  实验装置及运行过程 

1.2.1  Flu 对污泥和厨余垃圾厌氧共消化产甲烷的

影响  将 135mL TSS为 10g/L的污泥和厨余垃圾以

及 30mL 驯化好的厌氧消化污泥分别加入 15 个

600mL血清瓶中,并加入相应量的 Flu (Flu的浓度设

置为 0, 5, 20, 50及 100mg/kg TSS),共 5组,分别标记

为 Control, Flu-5, Flu-20, Flu-50和 Flu-100,每组 3

个平行.如前所述,污水厂剩余污泥中 PAHs 干重高

达 169.9mg/kg.可以看出,本研究设定的 Flu 含量基

本与实际情况的 PAHs含量一致.厌氧共消化系统运

行条件如下:pH (7.0±0.2),温度(35±2)℃,固体停留

时间 25d.反应器运行稳定后(60d)每间隔一段时间

从反应器中取样测定甲烷的体积及占比,计算甲烷

产量. 

1.2.2  Flu 对污泥和厨余垃圾厌氧共消化各阶段的

影响  水解阶段:根据初始污泥和厨余垃圾共消化

液总碳水化合物和总蛋白含量比为 1.9:1,本研究将

含有 270mL 牛血清蛋白(2.6g/L)和葡聚糖(5g/L)的

合成废水及 30mL 长期运行反应器中 Flu 浓度分别

为0和50mg/kg TSS的共消化液加入600mL血清瓶,

控制 pH=7.0,反应前 2d每隔 12h取样,第 3d开始每

隔 1d取样. 

酸化阶段: Flu 对厌氧共消化酸化阶段影响的

探究,其具体步骤与水解阶段相似,并根据初始污泥

和厨余垃圾共消化液总碳水化合物和总蛋白含量

比确定酸化阶段的底物占比,不同之处是将牛血清

蛋白和葡聚糖替换为 L-谷氨酸(2.6g/L)和葡萄糖

(5g/L)
[20]

.此后 ,每间隔 2d 取样 ,并测定反应器中

VFAs含量. 
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甲烷阶段: Flu 对厌氧共消化产甲烷阶段的影

响分为两种情况进行探究.Flu 对厌氧共消化系统中

耗乙酸产甲烷过程的影响,利用含有 2g/L 乙酸钠的

合成废水在 600mL血清瓶进行反应,氮气吹扫除氧,

每隔 1d 取样测定反应器中乙酸与气体含量;耗氢还

原CO2产甲烷过程的合成废水为无机盐及微量元素,

通入 80%的 H2和 20%的 CO2,每间隔 12h取样测定

瓶中气体组成和含量. 

1.3  分析方法 

1.3.1  测定方法  液体样品经 0.45µm滤膜过滤后,

分别采用蒽酮试剂法和BCA (bicinchonininc acid)法

测定其碳水化合物及蛋白质含量
[21]

,并计算牛血清

蛋白和葡聚糖的水解效率.氢气,甲烷和 VFAs 采用

气相色谱法进行分析,其中采用带有热导检测器的

福立 GC9790T-2 型气相色谱仪测定样品中氢气和

甲烷,采用带有氢火焰离子检测器的 Agilent 7820型

气相色谱仪测定样品中 VFAs的含量. 

1.3.2  关键酶活性的测定  20mL 共消化混合液经

0.1mol/L PBS 洗涤和重新悬浮后.重悬液经超声波

细胞破碎 15min,在 4℃下以转速 10000r/min 离心

10min以除去细胞残留物,得到的上清液即为细胞酶

提取液.通过酶生物试剂盒分别测定反应乙酸激酶

(ACK),辅酶 F420 及铁氧还蛋白氢化酶(POR)三种

关键酶活性的对应特征峰 340, 450和 550nm吸光度,

分析 Flu 对厌氧共消化体系中关键酶活性的影响.

其中 ACK的标准品浓度梯度为 0, 12.5, 25, 50, 100, 

200U/L;辅酶 F420 试剂盒的标准品浓度梯度为 0, 

2.5, 5, 10, 20, 40U/mL, POR标准样品浓度为 0, 12.5, 

25, 50, 100, 200U/L.测出样品的吸光度后代入标准

曲线,计算得到样品的酶活性. 

1.3.3  DNA 提取及测序  厌氧共消化系统中微生

物种群结构和功能基因丰度的变化将直接影响反

应器的产能.因此,本研究对Control及Flu-50组反应

器中的基因组的 DNA 采用 FastDNA®土壤试剂盒

(MP Biomedicals, USA)进行 DNA 抽提和利用

NanoDrop2000 检验后,随后通过对细菌 16S 核糖体

RNA基因的V3-V4可变区和古菌的V4-V5可变区

进行 PCR 扩增(其中细菌的引物序列为 338F 及

806R,古菌引物序列为 524F10extF 及 Arch958 

RmodR),并利用 IlluminaNovaSeq/Hiseq Xten测序平

台完成宏基因组测序,全面分析 Flu暴露下微生物群

落结构的变化 ,最后对所得数据进行功能注释和

分 析. 

1.3.4  数据分析与处理  采用 Excel软件对数据进

行分析处理 , P<0.05 认为两组存在显著性差异; 

Origin 2021用于实验结果的图形绘制. 

2  结果与讨论 

2.1  Flu对污泥和厨余垃圾厌氧共消化系统产甲烷

效果的影响 

如图 1所示,在适量浓度(≤50mg/kg TSS)范围内, 

Flu 对厌氧共消化产甲烷具有一定促进作用.同一时

间,随着 Flu浓度从 0~50mg/kg TSS,甲烷产率逐渐提

高.在 80~120d, Flu-20 甲烷平均产率为 26.85mL/ 

(gVSS⋅d),是Control组[19.09mL/(gVSS⋅d)]的1.41倍;

当 Flu浓度进一步提升至 50mg/kg TSS时,甲烷产率

达到最大,为 30.70mL/(gVSS⋅d)],是 Control 的 1.61

倍.然而,进一步提高 Flu浓度为 100mg/kg TSS,甲烷

平均产率反而降低至 18.21mL/(gVSS⋅d)],为 Control

组0.95倍,说明适量的Flu能够促进污泥和厨余垃圾

厌氧共消化,高浓度的 Flu 反而抑制甲烷产生.本研

究选取 Control和 Flu-50组深入研究 Flu影响污泥

和厨余垃圾厌氧共消化的机制. 

 

图 1  荧蒽对污泥和厨余垃圾厌氧共消化的影响 

Fig.1  Effect of Flu on anaerobic co-digestion of sludge and 

kitchen waste 

2.2  Flu对污泥和厨余垃圾厌氧共消化各阶段的影响 

2.2.1  Flu 对水解阶段的影响  污泥和厨余垃圾厌

氧共消化包括水解、酸化和甲烷化 3个阶段.水解通

常被认为是污泥厌氧消化的限速步骤,在水解酶的

作用下,可溶性有机物转化为氨基酸、单糖等底物用
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于产 VFAs
[22]

.由图 2(a)可以看出,与 Control组相比, 

Flu-50 组中碳水化合物的水解效率提高了 32.87% 

(95.4% vs 71.80%),而溶解性蛋白质水解效率分别

为 25.05%和 26.09%,说明 Flu促进了厌氧共消化系

统碳水化合物水解但对蛋白质水解无显著影响. 

2.2.2  Flu 对酸化阶段的影响  厌氧共消化的酸化

阶段中,水解阶段生成的小分子物质被产酸菌转化

生成 VFAs、H2及 CO2等产甲烷微生物可利用的物

质,为后续甲烷生成提供底物
[23-24]

.Flu 对酸化阶段

的影响如图 2(b)所示,VFAs产量在Control和Flu-50

组中分别为 2651 和 3419mg COD/L, Flu-50 组的

VFAs 产量是 Control 组的 1.29 倍,表明 Flu 的存在

显著促进了酸化阶段VFAs产生,可为甲烷生成提供

更多底物. 

 

图 2  荧蒽对水解和酸化阶段的影响 

Fig.2  Effect of Flu on the hydrolysis and acidification stages 

2.2.3  Flu 对产甲烷阶段的影响  对于厌氧消化中

酸化阶段的产物,甲烷菌可直接利用的底物,通常有

两种,一是乙酸;二是 H2或 H
+
/e

-

和 CO2
[25]

,丙酸和丁

酸需经脂肪酸氧化菌进一步转为乙酸,H2及 CO2 才

可直接被甲烷菌利用. Flu 对乙酸裂解产甲烷途径

的影响如图 3(a)所示 ,Flu-50 中甲烷积累量为

141.27mL,为Control组的 2.63倍(53.67mL),说明 Flu

对乙酸裂解产甲烷途径具有显著促进作用,这与在

长期反应器中甲烷产率提高的结论相吻合.然而,对

于耗氢还原 CO2 产甲烷过程,从图 3(b)可以看出, 

Control组和 Flu-50组中剩余氢气量均约为 13%,并

且两组的甲烷产量相当(17.13mL vs 21.11mL),证实

Flu对耗氢还原 CO2产甲烷途径无显著影响.上述结

果也从侧面揭示 Flu 促进酸化阶段 VFAs 产生为产

甲烷阶段提供了更多可利用乙酸,促进甲烷产生.  

生物酶作为催化剂参与并调控几乎所有生物

代谢过程.酶活性直接决定了微生物能否高效地利

用营养物质,维持生命活动以及适应环境变化.辅酶

F420与甲烷生成的多个途径密切相关
[26]

;而ACK活

性直接决定乙酸生成并影响产甲烷过程
[27]

; POR则

与消化系统中氢气的生成密切相关
[28]

,影响耗氢还

原 CO2 产甲烷过程.因此,测定 ACK,辅酶 F420 和

POR的活性有助于进一步揭示 Flu对厌氧共消化的

影响. 
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图 3  荧蒽对产甲烷阶段和关键酶活性的影响 

Fig.3  Effect of Flu on methanogenesis and the activities of 

key enzymes 

如图 3(c)所示, ACK活性在 Control和 Fl-50组

中分别为 27.04和 35.10U/g TSS;辅酶 F420的活性

分别为 7.19 和 10.28U/g TSS,这两种酶的活性在

Flu-50 组中分别为 Control 组的 1.30 与 1.43 倍;而

POR 活性在两组中无显著差别,约为 24U/g TSS.上

述研究结果证实 Flu 通过增强厌氧共消化系统中辅

酶F420和ACK活性强化乙酸裂解产甲烷途径,也与

图 3(a)的研究结果一致. 

2.3  Flu对微生物群落结构的影响 

厌氧共消化是一个细菌、古菌等多种微生物参

与的生化反应过程,为进一步揭示 Flu对污泥和厨余

垃圾厌氧共消化产甲烷的影响机制,本研究全面分

析了 Flu对厌氧共消化系统微生物种群结构的影响.

如图 4(a)所示,在门分类学水平上,厌氧共消化系统

的微生物群落主要包括厚壁菌门(Firmicutes),拟杆

菌门(Bacteroidetes),放线菌门(Actinobacteria),绿弯

菌门(Chloroflexi),变形菌门(Proteobacteria)和互养

菌门(Synergistetes)等,均与厌氧产挥发性脂肪酸和

甲烷密切相关
[29-30]

.其中,厚壁菌门和拟杆菌门细菌

在厌氧共消化系统占优势地位.之前的研究表明,厚

壁菌门可水解大分子有机物(如淀粉和纤维素等),拟

杆菌门产生各种裂解酶(水解酶和脂肪酶)降解大分

子有机物产生 VFAs
[31]

.厚壁菌门的相对丰度在

Control和 Flu-50组中占比均最高,分别为 23.02%和

28.17%, Flu-50组显著高于Control组,表明 Flu的存

在提升了厌氧共消化系统中与水解功能相关的微

生物群落丰度,有利于碳水化合物等大分子有机物

水解.此外,与 Control组相比, Flu-50组中拟杆菌门

的相对丰度也略有提高(23.10% vs 24.23%),说明Flu

促进了大分子有机物的降解,产生更多 VFAs,为产

甲烷过程提供充足底物.已有研究发现甲烷产量与

放线菌门和变形菌门相对丰度呈负相关
[32]

. 

 

图 4  荧蒽对污泥和厨余垃圾厌氧共消化系统中微生物群

落结构的影响 

Fig.4  Effect of Flu on microbial community structure during 

anaerobic co-digestion of sludge and kitchen waste 

在本研究中,这两类微生物的相对丰度在 Flu- 

50 组中有所降低,揭示了 Flu 可通过抑制放线菌门

和变形菌门微生物的增殖促进甲烷产生.产甲烷微

生物属于广古菌门(Euryarchaeota), Flu 的存在导致
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广古菌门相对丰度由 Control 组的 11.01%提升至

Flu-50 组的 12.24%,表明适量的 Flu 有利于厌氧共

消化系统中产甲烷微生物富集,促进甲烷产生. 

厌氧共消化系统属水平微生物群落结构如图

4(b)(c)所示 .在属水平上 ,细菌主要包括毛球菌属

(Trichococcus),普氏菌属(Prevotella)和嗜蛋白菌属

(Proteiniphilum)等微生物.据报道普氏菌属和嗜蛋白

菌属细菌能够促进厌氧消化系统碳水化合物和蛋

白质水解
[33]

.本研究中, Flu 存在强化了厌氧共消化

体系普氏菌属和嗜蛋白菌属富集 ,其相对丰度由

Control组的 0.08%和 0.64%提高至 2.58%和 1.50%.

其中,在碳水化合物水解中起关键作用的普氏菌属

相对丰度的提高幅度最大(0.08% vs 2.58%),进一步

说明 Flu 能够促进厌氧共消化系统中碳水化合物的

水解过程,这与上述 Flu促进碳水化合物水解的结论

相一致.已有研究发现毛球菌属细菌可利用葡萄糖

进行厌氧发酵产生乙酸
[34]

.毛球菌属相对丰度在 Flu

影响下提升最为明显,由 Control 组的 2.97%提高至

Flu-50 组的 14.12%,揭示了 Flu 通过促进毛球菌属

细菌富集强化了厌氧共消化系统乙酸产生,与前面

酸化阶段结果相一致(图 2(b)).属水平的产甲烷古菌

主要组成有甲烷八叠球菌属(Methanosarcina)及甲

烷杆菌属(Methanobacterium)微生物.甲烷八叠球菌

是一种常见的产甲烷微生物,可利用乙酸,氢气/二氧

化碳等底物产甲烷
[35]

.在 Flu-50组中,甲烷八叠球菌

属相对丰度为 6.03%,明显高于 Control 组(4.16%),

其相对丰度的提高有利于高效利用酸化阶段的底

物产甲烷,导致甲烷产量明显提升.然而,甲烷杆菌属

在两组中的相对丰度无明显差异,约为 4%,揭示该

菌属微生物并不是导致甲烷产量升高的主要原因. 

2.4  Flu对微生物功能基因的影响 

厌氧共消化体系由具有独特基因的不同微生

物组成,其基因的特殊性决定了功能特性.污泥和厨

余垃圾厌氧共消化系统的微生物宏基因组学在

Level 3 层级上的相对丰度结果如图 5 所示,可以看

出 Control 组和 Flu-50 组中占整个代谢通路前 10

的路径有:碳代谢,氨基酸生物合成, ABC 转运,糖酵

解与糖代谢合成,甲烷代谢等.厌氧消化中的产甲烷

过程是整个厌氧消化的最后阶段,涉及复杂的微生

物物质代谢活动.从图 5 可以看出, Flu 的存在显著

提高了厌氧共消化系统中与甲烷产生相关的碳代

谢 ,糖酵解和甲烷代谢的基因相对丰度 ,分别从

Control 组的 5.07%, 2.05%和 1.85%提高至 Flu-50

组的 5.42%, 2.36%和 2.26%,进一步说明 Flu促进的

甲烷产生是各个代谢过程(ABC 转运,糖酵解,丙酮

酸代谢和甲烷代谢)共同作用的结果,并非仅仅促进

甲烷代谢途径,这也与上述 Flu的存在促进厌氧消化

系统的水解,酸化和产甲烷阶段的结论相一致. 

 

图 5  3级代谢路径上相对丰度差异分析 

Fig.5  Differential analysis of relative abundance on the 

3-level metabolic pathway 

由 Level 3 层级上代谢通路和厌氧共消化路径

图 6(a)可知,甲烷产生除了与甲烷代谢途径相关外,

还与 VFAs生成途径密切关联. VFAs生成过程主要

涉及葡萄糖经过糖酵解途径产生中间产物丙酮酸,

而后丙酮酸经过不同代谢途径转化为乙酸,丙酸和

丁酸等
[36]

.首先,糖酵解途径由葡萄糖生成丙酮酸的

过程主要包括:葡萄糖→葡萄糖-6-磷酸→果糖 1,6-

二磷酸→甘油醛-3-磷酸→磷酸烯醇式丙酮酸→丙

酮酸
[37]

.其中,涉及葡萄糖磷酸化己糖激酶基因 HK,

异构化编码基因 pfk, ALDO 和 PGK,以及丙酮酸生

成相关基因 PK 的相对丰度由于 Flu 的存在提高了

32.14%~125% (图 6(b)),证实 Flu的存在促进了厌氧

共消化系统有机底物的糖酵解过程.此外, Flu 还提

高了由丙酮酸生成 VFAs密切相关的 por及 buk等

基因相对丰度,由 Control 组的 0.11%提高至 Flu-50

组的 0.13%,说明 Flu-50组中更多小分子VFAs生成

为后续甲烷产生提供了更多可利用底物,该结果从

基因水平揭示了 Flu 的存在促进了厌氧共消化系统

中VFAs生成,这也与 Flu-50中酸化阶段VFAs产量

提高的结果相符合(图 2(b)). 
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图 6  荧蒽对污泥和厨余垃圾厌氧共消化过程中糖酵解,丙酮酸代谢和甲烷代谢途径相关功能基因相对丰度的影响 

Fig.6  Effect of Flu on the relative abundance of functional genes related to glycolysis, pyruvate metabolism and methane 

metabolism pathways during anaerobic co-digestion of sludge and kitchen waste 

厌氧共消化系统中乙酸裂解和耗氢还原CO2产

甲烷的路径如图 6(a)所示.结合图 6(c)可知,乙酸裂

解过程中乙酸激酶(ACK)编码乙酸转化为乙酰磷酸

的基因 ackA相对丰度在 Flu影响下由 Control组的

0.0489%提高至 0.0682%;接着,由乙酰磷酸经过如图

6(a)所示的步骤转化成甲基辅酶M(CH3-CoM),该过

程涉及磷酸转乙酰酶(PTA)的编码基因 pta,乙酰辅

酶A合成酶(ACS)的编码基因 ACSS1_2,乙酰辅酶A

脱羧酶 /合成酶复合体(ACDS)的编码基因 cdhC, 

cdhD 及 cdhE,甲基转移酶(Mtr)的编码基因 mtrA, 

mtrB, mtrC, mtrD, mtrE, mtrF, mtrG及 mtrH.其中,在

乙酰磷酸转化成 5-甲基-四氢八蝶呤(CH3-H4SPT)

过程涉及的编码基因 pta, ACSS1_2, cdhD和 cdhE中, 

ACSS1_2 基因相对丰度在代谢途径中占比最高 , 

Control组和Flu-50组中分别为0.1139%及0.1354%; 

cdhD及 cdhE基因相对丰度在Flu-50组中是Control

组的 1.64 及 2.02 倍.最后,甲基-四氢八蝶呤转化为

甲基辅酶 M 过程涉及的甲基转移酶编码基因

mtrA-H 相对丰度由 Control 组的 0.046%提升至

Flu-50 组的 0.054%,该结果表明 Flu 促进厌氧共消

化系统中乙酸裂解产生更多甲烷的前驱体甲基辅

酶M. 

辅酶 F420氢化酶(Frh)可催化辅酶 F420转化为

辅酶 F420H2,在耗氢还原 CO2产甲烷途径的多个步

骤中起着重要作用
[38]

.辅酶 F420转化过程涉及的功

能基因有:mer, frhA, frhB, frhD和 frhG.其中,基因 frh

相对丰度在 Flu 的存在下与 Control 组相比提高了

27.10% (图 6(d)).然而,耗氢还原 CO2过程的相关酶

编码基因如编码甲酰甲烷呋喃脱氢酶(Fdh)的主要

功能基因 fwdA-G,编码四氢甲烷蝶呤甲酰转移酶

(Ftr)的功能基因 ftr,甲酰四氢甲烷蝶呤环化水解酶

(Mch)功能基因mch,甲酰四氢甲烷蝶呤脱氢酶(Mtd)

功能基因 mtd 以及甲酰四氢甲烷蝶呤还原酶(Mer)

功能基因 mer的总相对丰度在 Control组和 Flu-50
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组中无显著差别(0.30% vs 0.32%),揭示了 Flu 对耗

氢还原 CO2 产甲烷过程无明显影响,这与产甲烷阶

段 Control组和 Flu-50组中氢气消耗量无显著差异

的结果一致.在整个甲烷代谢途径中,甲基辅酶 M在

甲基辅酶M还原酶(Mcr)催化下以辅酶 B为电子供

体转化生成甲烷和异二硫化物(CoM-S-S-CoB)是

产甲烷的最后一个步骤
[39]

,该过程涉及的编码基因

K00400和mcrA-D的总相对丰度由于 Flu的存在相

比于 Control组提高了 12.50% (图 6(e)),证实 Flu可

通过强化甲烷生成共有途径甲基辅酶 M 的转化促

进甲烷产生.总体而言,上述研究结果从基因水平揭

示 Flu 主要通过强化厌氧共消化系统的乙酸裂解产

甲烷途径促进甲烷产生. 

2.5  Flu促进污泥和厨余垃圾厌氧共消化产甲烷的

主要机制 

本研究揭示了暴露于 Flu 的污泥和厨余垃圾厌

氧共消化产甲烷(复杂微生物过程)的剂量特异性效

应和机制.适量 Flu浓度(≤50mg/kg TSS)促进了污泥

和厨余垃圾厌氧共消化产甲烷的水解,酸化和产甲

烷阶段,主要机制是 Flu的存在调节了共消化系统的

微生物种群结构,并调控了微生物代谢过程,包括甲

烷代谢,ABC转运,糖酵解和丙酮酸代谢等过程.具体

地,一方面 Flu的存在大幅度提高了与有机物水解和

酸化相关的普氏菌属和毛球菌属等微生物相对丰

度,其代谢产物为产甲烷过程提供了充足底物;另一

方面,Flu-50 组中与甲烷生成密切相关的甲烷八叠

球菌属相对丰度是 Control组的 1.45倍,促进乙酸裂

解产甲烷过程,提高甲烷产量.此外,基因水平分析揭

示 Flu的存在上调了糖酵解,丙酮酸代谢和乙酸裂解

产甲烷过程中关键基因的相对丰度,从而促进污泥

和厨余垃圾厌氧共消化产甲烷. 

3  结论 

3.1  在适量 Flu浓度范围内(≤50mg/kg TSS),Flu对

污泥和厨余垃圾厌氧共消化产甲烷有一定促进作

用,当Flu为50mg/kg TSS时,厌氧共消化系统的甲烷

产率从 19.09mL/(gVSS⋅d)提高至 30.70mL/(gVSS⋅d),

而超过 100mg/kg TSS的 Flu抑制甲烷产生. 

3.2  Flu主要促进了污泥和厨余垃圾厌氧共消化的

酸化和产甲烷阶段;具体地, Flu显著提高了VFAs产

量为乙酸裂解产甲烷过程提供了更多底物,另一方

面, Flu促进乙酸裂解产甲烷,提高甲烷产量. 

3.3  Flu主要通过强化厌氧共消化系统普氏菌属和

毛球菌属等微生物的富集,促进水解和酸化过程;通

过提高 44.92%的甲烷八叠球菌属相对丰度,促进产

甲烷过程. 

3.4  宏基因组学揭示了 Flu 通过提高厌氧共消化

系统中糖酵解和产挥发性脂肪酸途径中相关酶的

编码基因(HK, PK, por, ackA, pfLD及 buk)和乙酸裂

解产甲烷途径相关基因(pta, ACSS1_2, cdhD和 cdhE)

的相对丰度促进甲烷产生. 
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