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摘　 要　 【目的】 　 盐度高低对有机固废厌氧处理与产甲烷的影响较大,文章拟开展不同盐度条件对餐厨垃圾与剩余污泥厌

氧共消化的作用机制研究。 【方法】 　 探讨了不同盐度质量浓度(0~ 2
 

g / L)对餐厨垃圾与剩余污泥厌氧共消化过程的影响,重
点围绕产甲烷效率、可溶性有机物(DOM)降解率以及荧光特性变化、体系电化学活性及微生物群落结构等分析盐度对厌氧共

消化产甲烷的作用机制。 【结果】 　 试验结果表明,适当的盐度可有效提升餐厨与污泥共消化的产甲烷效率,当盐度质量浓度

添加到 1. 0
 

g / L 时达到最佳产甲烷效果,较空白组提升 26. 45%,且有效促进了高分子量 DOM 的水解并提升了低分子量 DOM
的生物利用效率。 同时,盐度添加促进了细胞色素 c(c-Cyts)的产生,在促进细胞代谢的同时提高了体系电子传递效率,有利

于强化微生物的种间电子转移过程。 适当的盐度促使髌骨菌门(Patescibacteria)和联合菌门(Synergistota)等互营代谢细菌的

丰度提升,通过强化微生物群落协同产甲烷,促进了嗜氢产甲烷代谢路径,最终提高了甲烷产率。 【结论】 　 在餐厨垃圾和剩

余污泥共消化过程中,1. 0
 

g / L
 

的盐度有利于促进厌氧共消化微生物之间的协同作用,促进微生物电子转移速率,提高有机物

的降解效率,强化甲烷产生。
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Abstract　 [Objective]　 Salinity
 

has
 

a
 

great
 

influence
 

on
 

the
 

anaerobic
 

digestion
 

of
 

organic
 

solid
 

waste
 

and
 

methane
 

production.
 

This
 

paper
 

intends
 

to
 

study
 

the
 

mechanism
 

of
 

different
 

salinity
 

conditions
 

on
 

the
 

anaerobic
 

co-digestion
 

of
 

food
 

waste
 

and
 

waste
 

activated
 

sludge.
 

[Methods]　 It
 

investigated
 

the
 

impact
 

of
 

different
 

mass
 

concentration
 

of
 

salinity
 

levels
 

( 0
 

~ 2
 

g / L)
 

on
 

the
 

anaerobic
 

co-
digestion

 

of
 

kitchen
 

waste
 

with
 

excess
 

sludge,
 

focusing
 

primarily
 

on
 

methane
 

production
 

efficiency,
 

soluble
 

organic
 

matter
 

( DOM)
 

degradation
 

rate,
 

fluorescence
 

characteristic,
 

system
 

electrochemical
 

properties,
 

and
 

microflora
  

structure
 

to
 

explore
 

the
 

underlying
 

mechanisms.
 

[ Results ] 　
 

Experimental
 

results
 

demonstrated
 

that
 

appropriate
 

salinity
 

levels
 

can
 

effectively
 

enhance
 

methane
 

production
 

efficiency
 

during
 

co-digestion
 

of
 

kitchen
 

waste
 

and
 

sludge.
 

Optimal
 

methane
 

production
 

was
 

achieved
 

when
 

the
 

mass
 

concentration
 

of
 

salinity
 

was
 

added
 

at
 

1. 0
 

g / L,
 

showing
 

a
 

26. 45%
 

increase
 

compared
 

to
 

the
 

control
 

group.
 

Additionally,
 

it
 

facilitated
 

the
 

hydrolysis
 

of
 

high
 

molecular
 

weight
 

soluble
 

DOM
 

and
 

enhanced
 

the
 

biological
 

utilization
 

efficiency
 

of
 

low
 

molecular
 

weight
 

soluble
 

DOM.
 

Meanwhile,
 

Salinity
 

supplementation
 

also
 

promoted
 

the
 

generation
 

of
 

cytochrome
 

c
 

( c-Cyts),
 

which
 

enhanced
 

system
 

electron
 

transfer
 

efficiency
 

while
 

promoting
 

cellular
 

metabolism,
 

thereby
 

benefiting
 

the
 

interspecies
 

electron
 

transfer
 

processes
 

among
 

microorganisms.
 

Moreover,
 

appropriate
 

salinity
 

levels
 

increased
 

the
 

abundance
 

of
 

mutualistic
 

metabolism
 

bacteria
 

such
 

as
 

Patescibacteria
 

and
 

Synergistota,
 

thereby
 

enhancing
 

methane
 

production
 

through
 

microbial
 

community
 

synergy
 

and
 

promoting
 

the
 

hydrogenotrophic
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methane
 

production
 

pathway.
 

[Conclusion] 　 During
 

the
 

co-digestion
 

of
 

kitchen
 

waste
 

and
 

excess
 

sludge,
 

a
 

salinity
 

level
 

of
 

1. 0
 

g / L
 

facilitated
 

the
 

synergistic
 

interaction
 

among
 

anaerobic
 

co-digestion
 

microorganisms,
 

promoting
 

microbial
 

electron
 

transfer
 

rates,
 

enhancing
 

organic
 

matter
 

degradation
 

efficiency,
 

and
 

boosting
 

methane
 

production.
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随着我国社会经济发展,污水处理量与污水厂

数量大幅增加[1] ,同时伴随着水处理能耗和碳排放

的增加与剩余污泥的大量产生[2] 。 厌氧消化被认

为是一种可同步实现污泥减量与能量回收的环境友

好型有机废物处理技术,在欧洲约 50%的污水厂对

污泥进行厌氧消化处理[3] 。 剩余污泥厌氧消化可

实现污水厂 40% ~ 60%的能量回收[4] ,而污泥与餐

厨垃圾的共消化则可将能量回收效率提升至 100%
以上[5] 。

对于共消化而言,餐厨垃圾的独特性质可能会

对厌氧消化过程产生影响,比如较高的含盐量。 含

盐量对厌氧消化过程在不同浓度会产生不同的影

响,目前普遍认为较高的 NaCl 浓度会对厌氧消化会

产生负面影响,其中主要的抑制作用来自于钠离子

(Na+ )对产甲烷菌与酶活性的影响[6] ,Li 等[7] 的研

究发现,尽管质量浓度为 2 ~ 6
 

g / L 的 NaCl 添加会缩

短餐厨垃圾产甲烷的滞后期,但 4
 

g / L 以上的添加

量会抑制甲烷产生,Zhao 等[8] 的研究则表明,质量

浓度为 2 ~ 8
 

g / L
 

NaCl 添加量均对产甲烷产生了抑

制,即使在 2
 

g / L 的添加量下,产甲烷含量也下降到

了空白水平的 78%。 但与之相对,适当浓度的 Na+

被证明对于有机物水解具有促进作用[9] ,当 NaCl 质
量浓度从 0 提升到 8

 

g / L,可溶性有机物( DOM)含

量提升了 73. 7%。 同时,Na+ 梯度是所有甲烷菌都

具有的磷酸化合成动力,Na+ 与甲基转移反应的跨

膜异位结合形成了一种跨膜离子动力,供三磷酸腺

苷(ATP)合成[10] 。 因此 Na+ 添加极大提升了甲烷

菌的 ATP 水解和产甲烷速率[11] 。 之前的研究[12]中

发现, 对 于 热 自 养 甲 烷 菌 ( Methanobacterium
 

thermoautotrophicum),当细胞混合液中 Na+ 浓度由

0. 1
 

mmol / L(合 NaCl 质量浓度为 0. 006
 

g / L) 提升

至 25
 

mmol / L(合 NaCl 质量浓度为
 

1. 46
 

g / L)的过

程中甲烷生成速率提高了 4 倍。
盐度作为餐厨垃圾的固有特性,对于共消化的

影响难以忽视,我国餐厨垃圾的含盐质量浓度通常

为 7 ~ 12
 

g / L
 

NaCl[13] ,考虑实际污水厂共消化中基

质往往以污泥为主,如 Nghiem 等[14] 发现,欧洲工业

规模的共消化工厂所采用的剩余污泥与餐厨垃圾的

质量比例为 5 ∶ 1 ~ 10 ∶ 1,表明在工业规模的共消化

中 NaCl 的质量浓度往往处于 2
 

g / L 以下。 目前对

餐厨垃圾与污泥共消化的研究主要集中在不同基

质、工艺参数和缓冲能力等方面[15] ,考虑盐度浓度

对厌氧消化过程影响的差异性,缺乏实际盐度对污

泥和餐厨共消化影响的研究。 因此,本研究拟探究

0 ~ 2
 

g / L
 

NaCl 质量浓度下,盐度对剩余污泥与餐厨

垃圾共消化产甲烷的影响,有机物分解转化过程与

体系电化学性能的变化,并通过 16 S 高通量测序探

究盐度导致的微生物群落变迁,以期从盐度角度为

共消化实践的优化提供理论参考。
1　 试验材料和方法
1. 1　 接种污泥与共消化基质

接种污泥为取自某城市污水处理设施的厌氧颗

粒污泥,基本特征如下所示:总固体含量 ( TS) 为

22. 7
 

g / L, 挥发性固体占 TS 的比例 ( VS / TS) 为

79. 7%,pH 值为 7. 6±0. 1。 剩余污泥取自临港某污

水厂,餐厨垃圾取自上海交通大学某食堂。 餐厨垃

圾通过去离子水多次洗涤去除原有的盐度和油

脂[8] ,以避免餐厨垃圾自身盐度对试验的影响,经
粉碎机粉碎为浆状后进行均质,与剩余污泥经分装

后于-20
 

℃ 下冷冻储存,使用前 1
 

d 于 4
 

℃ 下解冻

备用。 餐厨垃圾与剩余污泥的基础理化性质和 Na
元素含量如表 1 所示。

表 1　 基质理化性质
Tab. 1　 Physical

 

and
 

Chemical
 

Characteristics
 

of
 

Substrates

基质 TS VS C H N S Na

剩余污泥 22. 1%±0. 1% 6. 2%±0. 1% 11. 64%±0. 08% 2. 23%±0. 07% 1. 62%±0. 07% 0. 48%±0. 02% 0. 134%±0. 005%

餐厨垃圾 22. 9%±0. 3% 21. 5%±0. 1% 49. 83%±0. 31% 7. 71%±0. 10% 3. 49%±0. 07% 0. 23%±0. 06% 0. 193%±0. 011%

　 注:TS、VS 以湿重计;元素含量以干重计。
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1. 2　 试验方法

本试验反应器由血清瓶构成,利用硅胶塞密封

并设有进料口、气体取样口与液体取样口,反应器总

容积为 250
 

mL,工作容积为 200
 

mL,用高纯度氮气

冲洗 3
 

min 以除去氧气后,用橡胶塞密封所有反应

器并在(35±1)℃ 下操作。 本研究共 12 个反应器,
分为 4 个组,每组 3 个平行样,通过盐度进行区分,
盐度以 NaCl 浓度计,添加质量浓度分别为 0、0. 5、
1. 0、2. 0

 

g / L。 根据盐度从低到高各组依次被命名

为 R0、R1、R2 和 R3。 添加基质前,每个反应器分别

加入 150
 

mL 厌氧颗粒污泥作为接种物和 50
 

mL 去

离子水以达到 200
 

mL 的工作容积。 采用半连续方

式进行试验,每 7
 

d 为 1 个周期进行 1 次进料,每次

进料 2
 

g 餐厨垃圾与 8
 

g 污泥,根据表 1 所示基质性

质,即加入约 0. 50
 

g
 

VS 的污泥和 0. 43
 

g
 

VS 的餐厨

以获得质量浓度约为 4. 6
 

g / L 的有机负荷用于模拟

共消化基质。 在前 42
 

d,每个周期进行 1 次进样、取
样与检测;在稳定运行阶段(42 ~ 49

 

d),分别收集

24、60、108、144
 

h 和 180
 

h 的气体和液体样品进行 1
个周期内的产气与液相物质转化检测。
1. 3　 基础分析方法

TS、VS 根据国标《城市污水处理厂污泥检验方

法》(CJ / T
 

221—2005) 采用重量法测定;pH 由 pH
计(3200 M,安捷伦,美国)测定;C、H、N、S 元素由元

素分析仪(vario
 

EL
 

cube,Element 公司,德国)测定;
Na 元素含量由电感耦合等离子体发射光谱仪(Avio

 

500,铂金埃尔默,新加坡)测定;气体由铝箔集气袋

收集(500
 

mL,德霖,中国);气体组分由气相色谱仪

(GC-2014,岛津,日本)测定。
1. 4　 DOM 的分离与测定

DOM 的分离参考 Du 等[16] 的研究,将上清液离

心后过 0. 45
 

μm 滤膜并将 pH 值调至 7. 5。 使用超

滤离心杯( Amicon® Ultrais,Millipore 公司,美国)分

离 DOM 组分,将不同分子量间隔(1、5、10、30
 

kDa
和 100

 

kDa)的再生纤维超滤膜按从大到小的顺序

放入超滤离心杯中进行离心分离。 将 0 ~ 10
 

kDa 的

部分合并至低分子量组分( LMW),将大于 10
 

kDa
的部分合并至高分子量组分( HMW)。 用 Lowry 法

测定可溶性蛋白质含量,用苯酚-硫酸法测定可溶

性糖含量。
1. 5　 三维荧光(EEM)分析方法

取 1
 

mL 上清液离心后过 0. 45
 

μm 滤膜,稀释

15 倍混匀,使用荧光光谱仪(F-7000,日立,日本)在

室温下测量三维激发-发射矩阵
 

EEM。 EEM 的扫

描发射波长 ( Em ) 为 200 ~ 500
 

nm, 狭缝宽度为

0. 1
 

nm,激发波长(Ex)为 200
 

~ 500
 

nm,狭缝宽度为

10
 

nm。
1. 6　 电化学分析方法

在三电极系统中进行了电化学测量。 分别选择

玻碳电极、铂片电极作为工作电极与对电极,选择

Ag / AgCl 作为参比电极。 循环伏安法( CV)选择电

压为-1. 0 ~ 1. 0
 

V,扫描速率为 0. 05
 

V / s。 伏安差分

脉冲法( DPV)选择电压为-1. 0 ~ 0
 

V,扫描速率为

0. 1
 

V / s。
1. 7　 微生物分析方法

选取第 49
 

d 中 R0(盐度质量浓度为 0) 与 R2
(盐度质量浓度为 1. 0

 

g / L)的样品底泥进行微生物

群落分析,主要流程为样本 DNA 提取、文库构建和

测序。 对于提取后脱氧核糖核酸( DNA) 使用引物

( CCCTAYGGGGYGCASCAG ) 和 ( GGCCATGCACY-
WCYTCTC)对古菌 GU

 

V3 ~ V4 区域进行扩增,使用

引物( CCTACGGGNGGCWGCAG)和( GACTACHVG-
GGTATCTAATCC)对细菌 16S

 

V3 ~ V4 区域进行扩

增。 随后采用 Illumina
 

Miseq 平台对 DNA 样品进行

高通量测序,通过数据库对比进行结果注释,进行聚

类分析( OTU)、去噪分析( ASV) 和物种分类学分

析。 基于 OTU 分析结果,可以进行多样性指数分

析,以及对测序深度的检测;基于分类学信息,可以

在各个分类水平上进行群落结构的统计分析。 在上

述分析的基础上,可以对多样本的群落组成和系统

发育信息进行多样性分析、分组检验分析、差异显著

性检验、环境因子关联分析、关联与模型预测分析和

功能预测等。
2　 结果和讨论
2. 1　 盐度对厌氧消化产甲烷的影响

不同盐度的反应器产甲烷性能如图 1(a)所示,
以 7

 

d 为 1 个进料周期,单次进料负荷约为 4. 6
 

g
 

VS / L。 使用甲烷产率,即每次进料添加的单位底

物的甲烷产量作为产甲烷性能的评价指标。 在前 3
个周期(0 ~ 21

 

d) R1(盐度质量浓度为 0. 5
 

g / L)、
R2、R3(盐度质量浓度为 2. 0

 

g / L)的平均甲烷产率

分别为 R0 的 1. 64、1. 66、1. 24 倍,盐度的添加均提

升了早期的产甲烷效果。 而前 3 个周期(0 ~ 21
 

d)
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图 1　 盐度对厌氧消化产甲烷的影响

Fig. 1　 Influence
 

of
 

Salinity
 

on
  

Methane
 

Production
 

in
 

Anaerobic
 

Digestion

甲烷产率出现峰值,可归因于盐度对污泥和餐厨垃

圾的增溶作用下[7,17] ,前期累积的复杂有机物溶解

的滞后性。 之后 4 个周期(21 ~ 49
 

d)各组甲烷产量

趋于稳定,R2 表现出最佳的产甲烷性能,平均甲烷

产率 达 到 251. 68
 

mL / ( g
 

VS ), 较 R0 提 升 约

27. 71%,R3 较 R2 表现出一定的产甲烷抑制效果,
平均甲烷产率为 205. 87

 

mL / ( g
 

VS),较 R2 下降了

约 18. 20%,但仍略优于 R0 的 197. 07
 

mL / ( g
 

VS),
因此较低的盐度质量浓度添加(2. 0

 

g / L 以下)体现

出良好的厌氧消化促进作用。 图 1( b)为 42 ~ 49
 

d
一次进料周期内的累计甲烷产量,周期结束 R1、
R2、 R3 累 计 甲 烷 产 量 分 别 为 219. 18、 274. 28、
192. 24

 

mL,是 R0 的 1. 22、1. 53、1. 07 倍。 在第 24
 

h, R1、 R2 的累积甲烷产量即分别达到了 R0 的

1. 44、1. 52 倍,表明适当盐度的添加有效缩短了甲

烷生产的滞后期。

图 2　 盐度对 DOM 转化的影响

Fig. 2　 Impact
 

of
 

Salinity
 

on
 

DOM
 

Transformation

2. 2　 盐度对 DOM 转化的影响

一次进料周期内 LMW、HMW 多糖(PS)与蛋白

质(PN)的降解如图 2 所示,在 144
 

h 内 PS 与 PN 均

发生快速降解,24
 

h 时 R0、R1、R2、R3 的 PS 总质量

浓度分别为 514. 43、480. 48、500. 16、497. 32
 

mg / L,
180

 

h 时 R1、R2 与 R3 的 PS 总含量较 24
 

h 时降低

了 31. 64%、34. 84%与 26. 18%,与控制组 R0 相比

则分别提高了 33. 96%、47. 50%与 10. 85%;24
 

h 时

R0、R1、R2、R3 的 PN 总质量浓度分别为 101. 87、
93. 62、95. 85、 103. 90

 

mg / L,与 PS 类似, 180
 

h 时

R1、R2、R3 的 PN 总含量较 24
 

h 降低了 42. 99%、
40. 32%、42. 66%,较控制组分别提高了 41. 70%、
32. 90%、40. 59%。 PN 与 PS 的总浓度变化表明盐

度的添加有效提升了 DOM 的整体降解效率。 同时

在 24
 

h,作为反应初期的水解阶段可以观察到添加

盐度的组别 LMW
 

PS / PN 占比均高于 R0,这得益于

Na+增溶与富集水解细菌的作用[9] 。 而一般认为小

分子的糖类物质更容易被利用并转化为甲烷菌所需

的挥发酸(VFA) [18] ,可以观察到,180
 

h 时 R1 与 R2
的 LWM

 

PS 浓度较 24
 

h 时分别下降了 55. 68%与
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54. 06%,而控制组 R0 的 LWM
 

PS 浓度仅下降了

40. 12%,这意味着质量浓度为 0. 5 ~ 1. 0
 

g / L 的盐度

添加显著提升了小分子有机物的利用效率,并以此

提升了产甲烷速率。 值得注意的是,R3 中 LMW
 

PS
浓度仅降低了 36. 81%,低于控制组,这可能与较高

的盐度影响了甲烷菌的膜功能与蛋白活性有关[6] ,
而较低的产甲烷速率可能进一步导致 VFA 的积累

使产甲烷性能恶化。
EEM 常用于对 DOM 进行表征,对反应第 49

 

d
的样品取样进行分析,结果如图 3 所示。 根据 Jia
等[19]的研究,Ex 为 200 ~ 250

 

nm 和 Em 小于 380
 

nm
处的峰值代表酪氨酸和色氨酸等简单芳香蛋白(区

域Ⅰ);Ex 为 200 ~ 500
 

nm,Em 大于 380
 

nm 的峰代

表腐植酸类物质(区域Ⅱ);Ex 为 250 ~ 280
 

nm,Em

小于 380
 

nm 处的峰代表可溶性微生物副产物(区

域Ⅲ);Ex 大于 280
 

nm,Em 大于 380
 

nm 处的峰代表

类腐植酸有机物(区域Ⅳ)。 EEM 光谱展示了共消

化有机物的复杂性,荧光强度与 DOM 含量成正比,
可以发现各组区域Ⅱ腐植酸处均具有较高的荧光强

度,这可能与消化基质中的污泥组分复杂具有大量

腐植酸相关。 而在区域 I 酪氨酸与色氨酸处 R0 荧

光强度为 2. 55 × 105,R1 ~ R3 则分别为 1. 86 × 105、
2. 00×105 和 1. 80×105,相比 R0 各组该区域的荧光强

度均明显降低。 研究[20] 表明,酪氨酸与色氨酸类蛋

白需降解为氨基酸才可被微生物利用,荧光强度降低

表明盐度的添加促进了水解。 这一结果与 LMW/
HMW 的 PS / PN 降解结果类似,进一步说明盐度的添

加有效提升了 HMW 有机物的水解和利用。

图 3　 各对照组 EEM 光谱

Fig. 3　 EEM
 

Spectra
 

of
 

Each
 

Control
 

Group

2. 3　 体系电化学特性分析

利用 DPV 法对试验第 49
 

d 各组体系中电化学

特性进行表征,结果如图 4 所示。 DPV 具有高灵敏

度,用以探究电子传递物质的浓度[21] 。 位于-0. 6 ~
-0. 4

 

V 和-0. 3 ~ -0. 1
 

V 的 2 对的峰值分别对应于

黄素类物质与细胞色素 C[22] ,向上的氧化峰与向下

的还原峰的峰高代表该物质的相对含量。 黄素

(flavins)是重要的氧化还原介体[22] ,但加入 NaCl
所致的峰型不明显。 而与之相对,随着 NaCl 添加浓

度的提升,细胞色素 c(c-Cyts)出现明显峰型,c-Cyts

—99—

净　 水　 技　 术

WATER
 

PURIFICATION
 

TECHNOLOGY
Vol. 44,No. 2,2025

February
 

25th,
 

2025



图 4　 各组 DPV 曲线对比

Fig. 4　 DPV
 

Curves
 

of
 

Each
 

Group

是重要的电子传递载体,参与产甲烷过程的电子传

递。 此外,c-Cyts 还被认为是负责微生物活性的重

要成分,与 ATP 代谢和细胞生命活动密切相关[23] 。
R2、R3 与 c-Cyts 相关的峰电流显著高于 R0,这表明

NaCl 的添加可能有效促进了细胞代谢过程,但 R3
的产甲烷性能较 R2 下降,可能归因于盐度添加对

产甲烷关键酶辅酶 F420 的活性抑制[24] 。
各组的 CV 曲线如图 5 所示,利用对曲线封闭

面积积分可表征体系电子转移强度[25] ,通过 Origin
软件对峰面积进行积分处理得到 R1、R2、R3 的绝对

峰面积分别为 2. 32 × 10-5、2. 71 × 10-5、 2. 79 × 10-5
 

V·A / cm2, 分 别 较 R0 提 高 了 13. 7%、 32. 8%、
36. 8%,这说明盐度的添加有效提升了体系的电子

容量,为产甲烷反应提供了较为充足的电子供体。 且

R0 的 CV 曲线较为平滑,而 R2 和 R3 与 R0 相比出现

了较为明显氧化还原峰,与 DPV 结果相互印证,证明

盐度的添加有效促进了 c-Cyts 等氧化还原与电子介

导体的产生,提升了体系整体电子传递能力。

图 5　 各组 CV 曲线对比

Fig. 5　 CV
 

Curves
 

of
 

Each
 

Group

2. 4　 微生物群落组成分析

为研究盐度添加对共消化微生物群落的影响,
选取 R0 与 R2 进行对比。 图 6(a)为基于相对丰度

的门水平细菌群落结构,其中厚壁菌门(Firmicutes)
为优势菌种,绿弯菌门( Chloroflexi) 次之,在 R0 中

的占比分别为 29. 17%和 27. 20%,在 R1 中占比分

别为 27. 58%和 25. 26%,二者均为常见的厌氧消化

水解发酵细菌,其中 Firmicutes 是与厌氧消化稳定

性直接相关的重要水解细菌,还参与乙酸盐和氢气

等产甲烷前体的生产[26] ,而 Chloroflexi 为兼性厌氧

菌门,主要作用于碳水化合物的水解[27] 。 值得注意

的是,R2 中的髌骨菌门( Patescibacteria) 与联合菌

门(Synergistota)的相对丰度于 R0 有较高丰度,相对

丰度分别为 2. 62% 与 2. 19%,均达到 R0 的 1. 49
倍。 其中 Patescibacteria 被认为是其他细菌与古菌

的重要互养体[28] ,协助古菌进行反应前体的生产;
而 Synergistota 则是一种电活性细菌,被证明可与氢

营养型产甲烷菌建立互养代谢[29] 。
进一步对基于属水平的细菌群落结构分析如图

6(b)所示,R0 和 R1 中的优势菌属较为接近,主要为

厌氧绳菌属(Norank_anaerolineaceae)、解蛋白质菌属

(Proteiniclasticum)和蒂西耶氏菌属(Tissierella),在

R0 中相对丰度分别为 10. 43%、9. 90%和 9. 50%,在
R1 中相对丰度分别为 12. 85%、9. 62% 和 9. 13%。
值得 注 意 的 是, R2 中 的 屠 宰 场 拟 杆 菌 属

(Macellibacteroides)、斯密斯氏互养菌属(Smithella)
和克里斯滕森氏菌(Christensenellaceae_R-7_group)
菌属被显著富集,其相对丰度达到 4. 63%、2. 87%和

2. 24%,分别为对照组的 7. 09、1. 43 倍和 2. 37 倍。
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图 6　 R0 和 R2 的细菌群落结构

Fig. 6　 Bacterial
  

Community
 

Structures
 

of
 

R0
 

and
 

R2

其中 Macellibacteroides 和 Christensenellaceae _ R-7 _
group 都是重要的发酵细菌,可将复杂有机物转化为

供产甲烷菌使用的 VFA[30-31] ,而 Smithella 则是一种

使用短链酸为底物的产甲烷互养细菌,有助于加强

产甲烷过程中的电子交换[32] 。 因此,质量浓度为

1. 0
 

g / L 的盐度添加可能通过富集水解细菌与产甲

烷互养细菌,有效加快了复杂有机物的水解,同时强

化了细菌群落的产甲烷协同作用,以此增强了体系

的产甲烷性能。

图 7　 R0 和 R2 基于属水平的古菌群落结构

Fig. 7　 Archaeal
 

Community
 

Structure
 

of
 

R0
 

and
 

R2
 

Based
 

on
 

Genus-Level

R0 和 R2 基于属水平的古菌群落结构则如图 7
所示,其中鬃毛甲烷菌属(Methanosaeta) 为优势菌

种,在 R0 和 R2 中占比分别为 54. 56%和 47. 07%;
甲烷杆菌属(Methanobacterium)次之,在 R0 和 R2 中

占 比 分 别 为 20. 17% 和 19. 48%。 一 般 认 为

Methanosaeta 是以乙酸为底物的产甲烷古菌[33] ,但
同时也有研究表明[34] ,Methanosaeta 能通过种间电

子传 递 接 受 电 子 将 二 氧 化 碳 还 原 为 甲 烷。
Methanobacterium 则被认为是一种使用甲酸、氢气与

二氧化碳生产甲烷的产甲烷微生物[35] 。 值得注意

的是,R2 中的甲烷微菌属(Methanomicrobiales)相对

丰度 为 12. 95%, 是 R0 的 2. 82 倍, Methanomic-
robiales 主要利用氢气或甲酸盐为电子供体还原二

氧化碳产甲烷,表明盐度的添加可能促使产甲烷古

菌群落结构由乙酸型产甲烷向氢营养型产甲烷

转变。

图 8　 基于 FAPROTAX 的微生物群落功能预测

Fig. 8　 Microflora
  

Functional
 

Predictions
 

Based
 

on
 

FAPROTAX

图 8 为 R0 与 R2 基于 FAPROTAX 数据库的微

生物群落功能预测图。 FAPROTAX 为 Louca 等[36]

为解析微生物群落功能于 2016 年创建的基于原核

微生物分类的功能注释数据库,用于进行微生物群

落功能预测。 通过数据库对比分析,发现 R2 产甲

烷功能基因绝对丰度达 33
 

534,较 R0 的 31
 

239 提

升约 7. 35%。 在 R0 与 R2 中主要的产甲烷途径为

氢还原二氧化碳产甲烷,绝对丰度为 21
 

510 和 23
 

767,占比分别为 68. 8%和 70. 9%;甲基营养型产甲

烷途径次之绝对丰度分别为 9
 

729 和 9
 

767,R0 和

R2 差别不大。 因此,盐度的添加主要提升了体系中

的氢还原二氧化碳产甲烷途径。 与 R0 相比,R2 的

氢还原二氧化碳产甲烷途径绝对丰度提升了约
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10. 49%,这归因于盐度添加导致的产甲烷途径转

移[37]和 Na+添加对细胞能量代谢的改善[38] 。 电化

学测试与细胞群落结构变化也显示,盐度的加入也

促进了更多的电子介导载体 c-Cyts 的产生,提升了

群落中互养微生物的相对丰度,多种因素可能共同

促进了产甲烷过程的能量代谢,提升了体系整体的

产甲烷效率。
3　 结论

(1)适当的盐度有效提升了餐厨与污泥共消化

的甲烷产量,在 NaCl 添加质量浓度为 1. 0
 

g / L 时达

到最佳的产甲烷效果,较空白组提升 26. 45%。
(2)盐度有效促进了 DOM 的降解促进了高分

子量 DOM 向低分子量 DOM 的转化并提升了低分

子量 DOM 的生物利用效率。
(3)盐度添加促进了 c-Cyts 的产生,在促进细

胞代谢的同时增强了体系电子传递效率。
( 4 ) 适 当 的 盐 度 促 使 Patescibacteria 和

Synergistota 等互养代谢细菌的丰度提升,通过强化

群落种间电子传递和协同产甲烷作用,促进了以氢

还原二氧化碳为主的甲烷生成路径。
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