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摘　要　为分析污泥与葡萄糖不同配比进行联合厌氧消化对污泥中多环芳烃 (PAHs)去除效能及细菌群落的影

响，在中温 (35±1) ℃ 条件下，以未添加葡萄糖的污泥厌氧消化为对照 (CK)，研究了活性污泥与葡萄糖按不同有

机质含量 (挥发性固体 (VS)质量比 )分别为 1∶0.1、1∶0.3和 1∶0.5对 PAHs去除效能及细菌群落的影响。结果表

明，葡萄糖添加量的增加并未进一步提高 PAHs的降解能力。P1实验组 (VS污泥∶VS葡萄糖=1∶0.1)对消化污泥中

∑PAHs的去除能力最强；降解速率可达到 (60.56±8.10)%；且高分子质量 PAHs(≥4环)的降解速率显著高于低分

子质量 PAHs(2~3环 )(P<0.05)。苯并 (a)蒽、䓛、苯并 (b)荧蒽和苯并 (k)荧蒽的平均降解速率均大于 62%；而苯

并 (a)芘的降解速率达到 (59.60±14.05)%。此外，使用 16S rRNA技术，检测消化污泥中细菌群落发现，向污泥中

添加葡萄糖，可能通过促进 Actinobacteria、Bacteroidetes_vadin HA17、 Spirochaetes、Planctomycetes和 norank_f_
Anaerolineaceae菌群的生长，从而提高污泥中 PAHs的去除能力。

关键词　污泥；联合厌氧消化；不同配比；多环芳烃；细菌群落 

 
活性污泥作为污水处理厂的主要副产物，其产量在 2017年已达 4.328×107  t  (以含水率 80%

计 )[1]，且处理费用可占污水处理厂总运行费用的 60%[2-3]。由于多环芳烃 (polycyclic  aromatic
hydrocarbons，PAHs)具有较低的溶解性和较高的辛醇 /脂水分配系数，因此，在污水处理过程中，

PAHs容易吸附到活性污泥上 [4]。虽然 PAHs在污水处理过程中的去除率能达到 90%，但由于自身的

疏水特征会使得 PAHs聚集在活性污泥中 [5]。根据 MENG等 [6] 对过去 14年间我国污泥中有机污染

物的统计，干污泥中 16种 PAHs(∑PAHs)含量为 0.1×103~17×103 μg·kg−1,平均含量为 159 μg·kg−1。因

此，活性污泥中不仅含有大量的有机质 [7]，而且还含有大量污染物质 [8-9]。本课题组前期研究结果

表明，秸秆、纤维素与污泥在不同配比下进行联合厌氧消化均能促进污泥中∑PAHs降解，其降解
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速率可达到 29.86%~51.33%和 14.82%~20.75%[10-11]。可见，秸秆对 PAHs的促进能力强于纤维素。而

根据 CHANDRA等 [12] 的统计，一些常见作物 (小麦、玉米、水稻)的秸秆的纤维素、半纤维素及木

质素含量分别为 25%~44.3%、30%~50%和 10%~21%。其中，纤维素和半纤维素在厌氧条件下容易

水解形成葡萄糖，从而为微生物的生长提供碳源。因此，为了解秸秆和纤维素为共基质时污泥中

PAHs的降解机制，可利用秸秆和纤维素的主要水解产物葡萄糖为共基质。

本研究以葡萄糖为共基质，研究污泥与葡萄糖在不同配比下联合厌氧消化对污泥中 PAHs去
除效能及细菌群落的影响，并优化最佳配比，为深入了解秸秆和纤维素与污泥进行联合厌氧消化

过程中 PAHs的降解机制提供参考和技术支撑。

1    材料与方法

1.1    实验污泥

实验污泥采集于贵阳市某污水处理厂

(SBR处理工艺)浓缩池新鲜污泥，在采集过程

中，利用粒径为 100目 (0.15 mm)的钢筛进行

过滤，以去除污泥中的大颗粒物。污泥取回

后，静置沉淀一段时间，倾去上清液后置于 4 ℃
冰箱，保存待用。在美国环保署 (US EPA)公
布的优先控制的 16种 PAHs中，本研究所用实

验污泥仅检出 13种 PAHs，且污泥中 PAHs以
3~4环 PAHs为主，其含量如表 1所示。

1.2    实验方法

实验分为 4组，每组各 2个 7 L的厌氧消

化反应器。反应器的有效容积为 5 L，采用机

械搅拌，并利用温度为 (35±1) ℃ 的恒温流动水

进行保温；搅拌轴与容器间采用水封，确保密

闭。首先向反应器中投入 1/3的消化污泥作为

接种污泥，之后按有效容积 10%(500 mL)投加

至有效容积，以后每天按有效容积 5%(250 mL)
投加污泥，并排出等量消化污泥。在投加污泥

过程中，向反应器中鼓吹 N2，保持反应器处于厌氧状态。第 1组为空白实验 (CK)；第 2组按 VS污泥∶

VS葡萄糖=1∶0.1投加葡萄糖 (P1)；第 3组按 VS污泥∶VS葡萄糖=1∶0.3投加葡萄糖 (P2)；第 4组按 VS污泥∶

VS葡萄糖=1∶0.5投加葡萄糖 (P3)。每间隔 7 d，取反应器内消化污泥，检测污泥中 PAHs的含量变

化，共取 10次；采集第 70 天的消化污泥，分析微生物群落结构。

1.3    样品分析

消化污泥经冷冻干燥后，碾碎过 100目筛，避光保存。称取约 5.0 g过筛污泥，以二氯甲烷为

提取剂，索氏抽提 24 h。采用内标法，用 Agilent GC6890N/5973C气相色谱 -质谱联用仪对 13种

PAHs的残留量进行定量分析。

消化污泥样品冷冻后进行 16S rRNA高通量测序，实验在上海美吉生物医药科技有限公司完

成，在 Illumina公司的MiseqPE300平台上完成分析。

1.4    质量控制与质量保证

通过方法空白、空白加标、基质加标、样品平行和添加回收率指示物对实验分析过程进行质

表 1    实验污泥中 PAHs 含量

Table 1    Concentration of PAHs in experimental sludge

化合物中文名称 英文简写 PAHs含量/(μg·kg−1)

萘 NaP 41.72±12.89

苊 Ace 5.72±0.14

苊烯 Acy 14.95±0.88

芴 Flu 114.14±9.46

菲 Phe 669.85±52.13

蒽 Ant 43.57±4.42

荧蒽 Fluo 447.67±77.75

芘 Pyr 89.70±2.40

苯并(a)蒽 BaA 85.21±35.81

䓛 Chry 345.26±27.93

苯并(b)荧蒽 BbF 299.71±49.09

苯并(k)荧蒽 BkF 582.88±337.19

苯并(a)芘 BaP 305.56±117.10

总PAHs ∑PAHs 3 116.06±454.23
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量控制。样品方法空白中未检出目标化合物。空白加标 16种 PAHs标准样品的回收率为 51.73%~
127.00%，基质加标的平均回收率为 51.86%~120.53%。回收率指示物 NAP-d8、ACE-d10、PHE-d10、
CHR-d12和 PERY-d12的回收率分别为 (61.85±23.88)%、 (95.68±22.59)%、 (95.22±32.07)%、 (103.53±
46.45)%和 (62.16±22.78)%。线性方程 R2 为 0.990~0.999，均满足定量分析要求。

1.5    数据处理与统计

实验数据采用 Microsoft Office Excel 2016进行处理和分析，利用 Origin 9进行作图。消化污泥

中 PAHs数据采用单因素方差 (One-way ANOVA)(P<0.05)进行分析；微生物数据利用上海美吉云平

台 (www.i-sanger.com)进行检查分析，筛选有效序列并将相似性≥97%的序列归为同一分类操作单

元 (OTU)，计算多样性指数，并绘制韦恩图 (Venn)、群落结构柱状图等。PAHs降解速率计算方法

见式 (1)。

R =
(S CK−S CI)

S CK
×100% (1)

式中：R为 PAHs降解速率；SCK 为未添加葡萄糖实验组消化污泥中的多环芳烃含量；SCI 为添加葡

萄糖实验组消化污泥中的多环芳烃含量。

2    结果与分析

2.1    葡萄糖对污泥中不同环数 PAHs 的去除

图 1为厌氧降解期间消化污泥中 PAHs含量

的变化情况。各实验组中∑PAHs浓度为 3 627.62~
8  039.89  μg·kg−1(CK)、 1  966.59~3  364.01  μg·kg−1

(P1)、 2 299.60~4 021.82 μg·kg−1(P2)和 2 248.19~
4 564.46 μg·kg−1(P3)。可见，葡萄糖的添加能显

著促进污泥中∑PAHs的降解 (P<0.05)(图 1)。其

中，P1实验组对 2~5环及∑PAHs的降解能力

较强，其降解速率可达到 (36.08±9.88)%、(56.26±
11.31)%、(63.36±8.19)%、(59.60±14.05)%、(60.56±
8.10)%。由此可见，PAHs的去除能力并未随

葡萄糖添加量的增加而增加，这主要是因为过

量添加共基质会抑制微生物细胞活性，造成微生物细胞的衰竭，从而导致共代谢系统效率下降 [13]。

从图 1中可以看出，各实验组中 4环 PAHs的降解速率均为最高，而 2环 PAHs的降解速率较低。

其中，4环 PAHs的平均降解速率均大于 50%。

2.2    葡萄糖对污泥中单体 PAHs 的去除情况

图 2为不同实验组消化污泥中各单体 PAHs的浓度。显然，葡萄糖的添加能显著降低污泥中各

单体 PAHs的浓度 (P<0.05)。在 2环 PAHs中，萘的降解速率随着葡萄糖添加量的增加逐渐降低；

但 P1实验组对萘的降解能力最强，可达到 (43.00±18.51)%。与 CK相比，各实验组中苊的浓度虽发

生显著变化 (P<0.05)，但苊的降解速率仍然较低，仅达到 (6.08±4.30)%(P1)、(4.61±4.60)%(P2)、(4.56±
4.49)%(P3)；这可能是由于进样污泥中苊的浓度较低，从而导致葡萄糖对苊的促进作用较低。由

图 2(b)可知，葡萄糖对菲、蒽和荧蒽具有较好的促进能力 (P<0.05)。其中，荧蒽的平均降解速率均

大于 50%；而菲的降解速率为 (56.01±11.47)%(P1)、 (45.48±12.78)%(P2)和 (46.65±11.71)%(P3)；蒽的

降解速率为 (40.81±16.11)%(P1)、 (36.78±16.56)%(P2)和 (36.96±15.96)%(P3)。可见，菲的去除能力明

显强于蒽，这可能是由于蒽在水中的溶解度较低，不易于被微生物利用[14-15]，从而导致微生物对蒽

 

图 1    消化污泥中 PAHs 的浓度

Fig. 1    Concentration of PAHs in digested sludge
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的降解能力较弱。此外，MCNALLY等 [16] 研究也表明，在萘和菲共存条件下，萘可以促进菲的降

解。因此，菲的降解速率强于蒽。

与低分子质量 PAHs(2~3环 )不同，葡萄糖对高分子质量 PAHs(≥4环 )的促进作用更为显著

(P<0.05)。在 4环 PAHs中，虽然葡萄糖对芘的促进作用较弱，但平均降解速率相对稳定。与芘不

同，葡萄糖能显著促进苯并 (a)蒽、䓛、苯并 (b)荧蒽和苯并 (k)荧蒽的降解，其平均降解速率均大

于 50%。其中，P1实验组对苯并 (a)蒽、䓛、苯并 (b)荧蒽和苯并 (k)荧蒽的平均降解速率均大于 62%。

此外，葡萄糖的添加也能显著促进污泥中苯并 (a)芘的降解，其降解速率可达到 (59.60±14.05)%
(P1)、(46.05±23.94)%(P2)和 (44.21±26.06)%(P3)。由于污泥中致癌性 PAHs主要为 4~6环 PAHs，但在

实验污泥中未发现 6环 PAHs。因此，致癌性 PAHs均为 4~5环芳烃。由此可见，按 VS污泥∶VS葡萄糖=
1∶0.1的比例向污泥中添加葡萄糖不仅能极大地促进高分子质量 PAHs的降解，而且还能降低处理

成本。

2.3    测序数据及聚类分析

在本次实验中，各点位微生物的序列统计

结果见表 2。对 4个实验组消化污泥中微生物

样品中获得的序列进行处理，得到有效序列总

计 123 056条，其中 P2实验组中有效序列最

少，为 29 114条，CK实验组中有效序列最多，为

表 2    各样本序列统计

Table 2    Sequence statistics of each sample

样品名称 序列数量/条 OTU/个 Shannon Simpson

CK 35 232 1 301 5.28 0.017

P1 29 228 1 455 5.51 0.030

P2 29 114 1 408 5.49 0.023

P3 29 482 1 311 4.97 0.033

 

图 2    消化污泥中单体 PAHs 的含量

Fig. 2    Concentration of monomeric PAHs in digested sludge
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35 232条。将这些序列以 97%的相似性作为一个单元来划分，进行 OTU (operational taxonomic unit)
聚类分析，共得到 5 475个运算的分类单位 (OTU)。其中，P1实验组的 OTU数明显高于 P2和 P3，
由于每个 OTU可对应不同的种群 [17]，因此，P1实验组中微生物种群高于 P2和 P3。可见，随着葡

萄糖添加量的增加，消化污泥中微生物种群数呈递减趋势。对序列进行随机抽样，统计抽样的重

复样本数和 OTU数，分别计算香农指数 (Shannon)和辛普森 (Simpson)指数，以进行多样性分析。

由于 Shannon指数 [18] 和 Simpson指数 [19] 能反映样品中微生物群落的多样性及受样品群落中物种丰

富度和物种均匀度的影响，且 Shannon指数越大，Simpson指数越小，则表明样品中物种越丰富。

因此，通过 Shannon指数和 Simpson指数均可直观看出消化污泥中细菌多样性。其中，P1实验组的

物种最丰富，但丰富度较低。

Venn图用于统计样本之间所共有以及独

有 的 OTU数 目 ， 可 以 直 观 地 比 较 样 品 中

OTU数目组成相似性及重叠情况 [20]。如图 3所

示，4个实验组所共有的 OTU总数为 790个，

其中 CK、P1、P2和 P3特有的 OTU数目分别

为 3、13、4和 3个。P1实验组中特有的 OTU
数目较多，预示有较多特有的细菌种类。

2.4    组成成分及丰度分析

根据分类学分析结果可知样品在各分类程

度上的比对情况。结果包含了 2个信息：样品

中含有何种菌群；某菌群在此样品中所占的比

例。因此，使用这种方法能够直观地观察出不

同样品物种组成及分类状况 [21]。如图 4所示，在门、纲和属水平上，均采用多样性相似度树与组

成成分柱状图组合的方法分析消化污泥中细菌组成成分，图 4(a)、图 4(c)和图 4(e)是样品间基于群

落组成的 Bray-Curtis层次聚类分析 [22]，图 4(b)、图 4(d)、图 4(f)是样品的群落结构柱状图。经物种

注释，绝大部分基因信息均能找到相对应的菌种。结果显示：消化污泥中细菌隶属 42个门、94个

纲和 365个属。

在门水平上，主要优势种群 (>5%)以 Proteobacteria(变形菌门 )、 Bacteroidetes(拟杆菌门 )、
Aminicenantes、Chloroflexi(绿弯菌门 )和 Firmicutes(厚壁菌门 )为主 (图 4(b))；这一结果与以往的研

究 [23-24] 相似。Proteobacteria和 Bacteroidetes所占比例更是达到 17%和 16%以上。根据门聚类结果

发现，Aminicenantes在 P1与 P2实验组中相对丰度较高，而在 CK与 P3中较低，分别为 18.25%、

15.95%、 10.81%和 8.35%；P1与 P2实验组中 Proteobacteria相对丰度高于 P3，分别为 20.18%和

21.05%。Bacteroidetes在 P1和 P2实验组中相对丰度较低，分别为 15.80%和 17.02%，而在 P3与

CK中相对丰度较高，达到 24.73%和 18.96%。可见，当污泥与葡萄糖的配比较低时，不利于

Bacteroidetes生长，而添加过量葡萄糖能促进 Bacteroidetes生长。此外，Bacteroidetes不仅对复杂的

碳化合物具有降解能力 [25]，而且大多数属于 Bacteroidetes的细菌在有机物降解过程中会产生各种裂

解酶 [24]，以促进污泥中有机物的水解。除 Bacteroidetes外，Firmicutes和 Actinobacteria  (放线菌

门)对 PAHs可能也具有一定的降解能力 [26-27]。但在本研究中，Firmicutes相对丰度仅在 P3实验组中

高于 CK；而 Actinobacteria相对丰度均呈增加趋势，分别由 4.54%(CK)增至 5.16%(P1)、7.74%(P2)
和 10.14%(P3)。可见，在该体系中，Actinobacteria相对丰度的增加可能对 PAHs降解具有促进作

用。此外，有研究[28-29] 发现，部分相对丰度较低的群落，如 Spirochaetes、Planctomycetes、Lentisphaerae、
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图 3    OTU 分布韦恩图

Fig. 3    Venn diagram of the OTU distribution
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图 4    细菌聚类树与柱状图组合分析图

Fig. 4    Bacterial clustering tree and histogram combination analysis chart
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Deferribacteres和 Verrucomicrobia，对 PAHs、二氯甲烷、原油中污染物和含氯乙烯均具有一定的促

进作用。而在本研究中，Planctomycetes相对丰度由 0.52%(CK)分别增至 1.27%(P1)、0.97%(P2)和
0.56%(P3)，表明 Planctomycetes相对丰度的增加可能会促进污泥中 PAHs降解，但 Actinobacteria和

Planctomycetes与 PAHs去除能力之间是否具有线性关系仍需要大量数据进行论证。

在 纲 (图 4(d))水 平 上 ， 优 势 菌 群 以 norank_p_Aminicenates、 Sphingobacteria、 Actinobacteria、
Clostridia、Gammaproteobacteria、Alphaproteobacteria、Betaproteobacteria和 Bacteroidetes_vadin HA17
为主。norank_p_Aminicenates相对丰度随葡萄糖添加量的增加而减少；P1、P2和 P3相对丰度分别

为 18.41%、15.99%和 10.81%。此外，葡萄糖添加量的不同也会导致反应器中部分对难降解有机物

具有降解能力的细菌产生影响，如 Spirochaetes和 Bacteroidetes_vadin HA17。Spirochaetes在 P1和

P2实验组中相对丰度较高，分别为 1.30%和 1.21%；而在 CK与 P3中较低，分别为 1.06%和 0.55%。

与 Spirochaetes不同，Bacteroidetes_vadin HA17在 P1和 P3中相对丰度较高，分别为 4.01%和 4.66%；

而在 CK与 P3中，仅为 3.79%和 3.48%。以往的研究表明，Bacteroidetes_vadin HA17对难降解有机

物具有一定的降解能力 [30]，因此，Spirochaetes和 Bacteroidetes_vadin HA17相对丰度的增加可能会

促进污泥中 PAHs的降解。同时，在本研究中，P1和 P2具有的 Betaproteobacteria相对丰度差异较

小，分别为5.31%和5.33%；而CK与P3的Betaproteobacteria相对丰度差异较大，分别为5.67%和4.51%；

Sphingobacteria在 CK与 P3中相对丰度较高，分别为 11.63%和 17.42%；而在 P1和 P2中，相对丰

度较低，分别为 9.24%和 10.52%。因此，根据纲水平聚类结果，P1和 P2的细菌主要组成成分更为

接近。

相对丰度较低的菌属 (others)是细菌在属 (图 4(f))水平上的优势菌群，在 P1和 P2实验组中，

相对丰度较高，分别达 40.23%和 40.01%，而在 CK与 P3实验组中，仅为 35.86%和 31.87%。在检

出的菌属中，norank_p_Aminicenantes为主要菌属，且在 P1和 P2中相对丰度较高，分别达 18.41%
和 15.99%；而在 CK与 P3中，相对丰度较低，分别为 8.38%和 10.81%。在本研究中，P1和 P2实

验组中的 Dokdonella、Nitrospira、Stenotrophobacter、norank_f_Anaerolineaceae和 Caldisericum等菌属

的相对丰度差异较小，而在 CK和 P3实验组中的差异较大。在上述菌属中，Stenotrophobacter和
norank_f_Anaerolineaceae相对丰度会显著增加，分别由 1.09%和 0.69%(CK)增至 3.38%和 2.27%(P1)、
2.89%和 1.77%(P2)、1.26%和 1.33%(P3)。以往的研究结果表明，Anaerolineaceae不仅能在厌氧条件

下降解烃类化合物[31]，而且还能用于修复 PAHs污染严重的区域[32]。因此，norank_f_Anaerolineaceae
相对丰度的增加可能也会促进污泥中 PAHs的降解。同时，属水平聚类结果也表明，P1和 P2实验

组中细菌主要组成成分更为接近。由此可见，向污泥中添加不同配比的葡萄糖会对体系中的细菌

群落产生较大的影响，当污泥与葡萄糖的配比为 1∶0.1和 1∶0.3时，体系中的细菌组成成分接近，

但随着配比的进一步增加，体系中的细菌组成成分会发生显著的变化。

3    结论

1)向污泥中添加葡萄糖均能显著促进 PAHs的降解。P1(VS污泥∶VS葡萄糖=1∶0.1)实验组对 2~5环

和∑PAHs去除能力最强 (P<0.05)；降解速率可达到 (36.08±9.88)%、 (56.26±11.31)%、 (63.36±8.19)%、

(59.60±14.05)%和 (60.56±8.10)%。

2)向污泥添加不同比例的葡萄糖，均能显著提高污泥中高分子质量 PAHs(≥4环)的降解速率

(P<0.05)。P1(VS污泥∶VS葡萄糖=1∶0.1)实验组对苯并 (a)蒽、䓛、苯并 (b)荧蒽和苯并 (k)荧蒽的平均降

解速率均大于 62%；而对苯并 (a)芘的降解速率可达到 (59.60±14.05)%。

3)在门、纲和属水平上，消化污泥中主要的优势菌群有Proteobacteria、Bacteroidetes、Aminicenates、
Chloroflexi、Firmicutes、norank_p_Aminicenates、Sphingobacteria、Actinobacteria、Clostridia、Gammaproteo-
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bacteria、Alphaproteobacteria、Betaproteobacteria、Bacteroidetes_vadin HA17和 norank_p_Aminicenantes。
4)葡萄糖的添加能促进 Actinobacteria、Planctomycetes、Spirochaetes、Bacteroidetes_vadin HA17

和 norank_f_Anaerolineaceae菌群的生长，从而促进污泥中 PAHs降解。
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Abstract    In order to analyze the effects of the different ratio of sludge to glucose combined with anaerobic co-
digestion on the removal efficiency of polycyclic aromatic hydrocarbons (PAHs) and bacterial communities in
sludge, at medium temperature (35±1) ℃, the effects of different organic matter contents (as volatile solids (VS)
mass ratio) for sludge and glucose of 1∶0.1, 1∶0.3 and 1∶0.5 on the removal efficiency of PAHs and bacterial
community were compared with anaerobic digestion of sludge without added glucose (CK). The results showed
that the increase of glucose amount did not further improve the degradation ability of PAHs. Among them, P1
experimental group (VSsludge∶VSglucose=1∶0.1) had the strongest removal ability of ∑PAHs in digested sludge, and
degrading  rate  could  reach  (60.56±8.10)%.  And  the  removal  efficiency  of  high  molecular  weight  PAHs  (≥4
ring) was significantly higher than that of the low molecular weight PAHs (2~3 rings) (P<0.05). All the average
degradation  rates  of  benzo(a)pyrene,  anthracene,  benzo(b)fluoranthene  and  benzo(k)fluoranthene  were  higher
than  62%,  while  the  degradation  rate  of  benzo(a)pyrene  reached  (59.60±14.05)%.  In  addition,  16S  rRNA
technology was used to detect the bacterial community in the digested sludge. It was found that the addition of
glucose to  the sludge could enhance PAHs removal  in  the sludge by promoting the growth of Actinobacteria,
Bacteroidetes_vadin HA17, Spirochaetes, Planctomycetes and norank_f_Anaerolineaceae.
Keywords    sludge; anaerobic co-digestion; different ratio; PAHs; bacterial community
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