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中高温条件下木薯渣厌氧发酵产甲烷潜力及特性研究

王宇昊#，张珂颖，肖千一，董丽丽 *

（海南大学 环境科学与工程学院，海南 海口 570228 中国）

摘　要：  本文以木薯（Manihot esculenta Crantz）加工产生的木薯渣有机固废为研究对象，探究其在中温

（37±1）℃、高温（60±1）℃ 下，不同发酵 TS （Total Solids）质量分数分别为 10%、20% 和 30% 及接种量质量分

数为 30% 和 50% 的序批式发酵特性，明确了木薯渣厌氧消化的产气潜力，产气规律及微生物群落分布特征，

并通过修正的 Gompertz 模型对累积产甲烷量进行了相关性拟合。结果表明，高温组产气效率显著高于中温

组，且高温发酵仅需 3～6 d 即达到产气峰值，相较中温缩短 6～9 d。以 TS 质量分数为 10%、接种量质量分

数为 50% 的实验组的产气量、甲烷含量最好，平均甲烷体积分数为 54%，原料产气率为 666.48 mL·g−1TS，产
甲烷率为 346.96 mL·g−1TS，SCOD（Soluble Chemical Oxygen Demand）降解率达到 71.25%。在探究微生物群

落分布特征中，不同试验组在细菌/古细菌门水平和属水平的差异中优势菌群受温度和 TS 影响较大，高温条

件能够促进氢营养型甲烷代谢的优势菌群如 Methanobacterium（49.84%）和 Methanoculleus（24.92%）显著富

集，使反应系统获得更好的甲烷收率。从结果可以得出，以木薯渣单独作为沼气发酵原料，控制适宜的 TS 浓

度，提升接种量和发酵温度，能够在短时间内获得理想的沼气回收率。该研究结果可为木薯渣厌氧发酵的工

艺优化提供参考。
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木薯渣（Manihot esculenta Crantz）是木薯淀粉

生产的主要固体废弃物，中国木薯渣年产量超过

100 万 t[1]。目前，木薯渣的处理方式主要包括填

埋、生物质燃烧、动物饲料和化学处理等处理方式[2]。

但木薯渣体积大且水分含量高，填埋处理需要大

量空间，不利于土地的有效利用[3]。木薯渣燃烧虽

可回收热能，但会释放颗粒物（particulate matter）、
硫氧化物（sulfur oxides）、氮氧化物（nitrogen oxides）、
一氧化碳（carbon monoxide）及挥发性有机物（volatile
organic compounds）等污染物，会产生潜在污染排

放问题。值得注意的是，木薯渣中含有大量的纤

维素、半纤维素以及部分未利用的淀粉残留，契合

厌氧发酵技术的要点[4]。与传统处理方法相比，木

薯渣废弃物通过厌氧发酵不仅能将有机物转化为

清洁能源甲烷，降低能源消耗和碳排放，还能生成

高价值的有机肥料，实现废弃物的资源化利用[5]。

厌氧发酵过程受多种因素影响，如底物类型、浓

度、温度、盐分、pH、氨氮、接种物等，其中发酵温

度直接影响微生物的群体组成及底物转化特性[6]。

其次，发酵浓度（即发酵液中总固体含量， total
solid，TS）直接影响厌氧发酵效率及其经济性，过

低的 TS 可能导致产气效率降低，而过高的 TS 则

可能导致体系传质受阻，挥发性脂肪酸（VFAs）积
累，甚至引发酸化失稳[3]。Cao[7] 等研究了不同温

度对微生物群落和代谢物的影响，在不同的发酵

温度下（22、30、38、45 °C），38 °C 被认为是早期发

酵阶段乳酸和乙醇积累的最佳温度，强调了温度

对发酵过程的重要性。Mutezo[8] 等对厌氧发酵接 
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种量进行研究发现，接种量过低可能导致发酵启

动时间延长甚至失败，而过高的接种量则可能造

成基质利用率下降，增加发酵成本。

本文以木薯加工产生的木薯渣有机固废为研

究对象，探究其在中温（37±1）℃、高温（60±1）℃
下，不同发酵 TS 质量分数分别为 10%、20% 和

30% 及接种量质量分数分别为 30% 和 50% 的序

批式发酵特性，探讨不同因素对木薯渣产甲烷特

性、潜力及物质转化过程的影响，明确发酵过程的

主导功能性微生物及其代谢特性，以期为木薯渣

废弃物厌氧发酵工艺的启动和运行提供关键参数

支撑，为其他纤维素类生物质厌氧发酵系统的优

化设计提供参考。

 1　材料与方法

 1.1　实验材料　实验所用木薯渣购自广西壮族自

治区-南宁市武鸣区骅瑞木薯淀粉厂，木薯渣收集

到密闭的容器中，放置在 4 °C 的冰箱中储存备

用。实验所用的接种物（沼液）取自黑龙江省哈尔

滨市双城现代牧业养牛场粪污处理工艺的出料。

木薯渣和接种物的主要理化指标如表 1 所示。

 1.2　实验装置及运行　实验采用全混合序批式厌

氧发酵系统，具体采用 6 个体积为 1 L 的厌氧瓶进

行厌氧发酵，有效发酵体积为 800 mL，发酵及指标

测试示意如图 1 所示。当前厌氧发酵温度一般为

中温发酵和高温发酵，因此温度选择了 37℃ 与

60℃、底物投加量即底物浓度，实验室规模通常会

选择质量分数为 1%TS～10%TS 不等，工程运行

中试发酵 TS 通常质量分数为 5% 左右，因此本研

究中分别选择（150.3、100.2、50.1 g），接种量通常

设置为总发酵体积的 10%～30%，而本课题组之前

的实验中发现对于难降解的有机物厌氧发酵产甲

烷，启动阶段加大接种量能够缩短启动时间，因此

本研究中接种物设置为质量分数为 30% 和 50%，

即 150 mL 和 250 mL。在保持总发酵液体积恒定

（500 mL）的前提下，这些组合旨在：1）比较中温与

高温条件下的产甲烷性能（如 M2 与 M3 对比）；2）
评估不同有机负荷即不同浓度下（即不同 TS）对体

系稳定性及产甲烷产率的影响（本研究中 M1、
M3、M4 的梯度对比）；3）考察提高接种量是否能

缓解酸化并提升产甲烷（如分析 M1 和 M5；M2 和

M6）。启动所用接种物（沼液）在接种之前进行驯

化 7 d，目的是使微生物适应目标底物，提升其生

存和代谢能力。实验设计如表 2 所示，具体操作

过程如下：木薯渣按照质量分数分别为 10%、20%
和 30%TS 进行稀释，控制底物总体积为 500 mL，
再分别投加底物体积分数为 30% 和 50% 驯化后

的沼液混匀，在恒温磁力搅拌器上以 37 ℃ 和 60 ℃

 

表 1    木薯渣及接种物的特性

Tab. 1　Characteristics of cassava residues and inoculum

参数
Parameter

木薯渣
Cassava residues

沼液
Biogas slurry

pH 6.05 7.82

ORP (mv) −269 −362

TS (%) 35.77 3.15

TN 29.95 (g·kg−1) 12.56 (mg·L−1)

TP 10.20 (g·kg−1) 75.64 (mg·L−1)

SCOD (mg·L−1) 21 248 3 022
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图 1    木薯渣厌氧发酵反应示意图
Fig. 1    Schematic diagram of anaerobic fermentation reaction of cassava residue
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条件下进行厌氧发酵。实验运行至 39 d 结束，为

了监测不同实验组的发酵过程，发酵液和气体每

3 d 收集一次，对液相代谢产物及各项指标进行分

析测试。厌氧发酵装置开始启动前进行了气密性

检查，确保启动实验的厌氧环境和集取沼气产量

的准确性。

 1.3　测定项目及方法　产气量采用集气袋收集，并

用注射器在气袋取样口抽取计量气量。采用气相

色谱仪测定（GC9790plus，Fuli，China）、热导检测器

和填充柱分析沼气成分。载气采用氩气（纯度体积

分数 > 99.999%）。VFAs 浓度的测定，液体样品以

9 000 r·min−1 离心 20 min，通过 0.22 μm 膜过滤。采用

配备火焰电离检测器（FID）和毛细管柱的气相色

谱仪测定，进样器、色谱柱和检测器的温度分别设

置为 80、180 和 250℃。pH 用 Kedida CT-6023pH
计测定。溶解性化学需氧量 （soluble  chemical
oxygen demand，SCOD）使用 HACH-DR2800 用分

光光度计法测定。氧化还原电位（ORP）用上海精

密仪器公司生产的 C220-ORP 测定仪测定。蛋白

质浓度采用 BCA 考马斯亮蓝方法测定。总固体

（TS）采用（105±5）℃ 烘干恒重法测定。

总固体(TS)：TS(%) =
W1
W0
×100% (1)

式中：W0 为样品质量，g；W1 为样品干燥至恒重后

的质量，g。
原料的产气率，产甲烷计算公式：

TS产气率：VTS =
H

W0×TS
， (2)

原料产气率 : Vr =
H

W0
， (3)

TS产甲烷率 : V′TS =
H0

W0×TS
(4)

式中：H 为累积产气量，mL；H0 为累积产甲烷量，

mL；TS 为总固体含量。

 1.4　动力学分析　采用修正的 Gompertz 模型对

厌氧消化累积产气量进行动力学拟合分析，公式

如下：以 R2 用于评价模型拟合优度，R2 越高模型

拟合度越好。

H = Hmaxexp
{
−exp

[
Rmaxe
Hmax

(λ-t)+1
]}

(5)

式中：H 为累积产甲烷量，mL；Hmax 为最大累积产

甲烷量，mL；Rmax 为最大产甲烷速率，mL·d−1；e 为

自然常数，2.718 281 828；λ 为延迟时间，h；t 为发酵

时间，h。
 1.5　微生物 Illumina MiSeq 高通量测序　为了明

确不同发酵条件下微生物的分布特征，委托上海美

吉生物医药科技有限公司对厌氧反应器进行微生

物群落分析。在反应运行稳定后分别从反应瓶中

取 3～10 mL 样品于离心管中放置在−80 °C 的冰箱

中作为微生物高通量测序分析样品。细菌 V3-
V4 区用引物 338F/806R 扩增，古菌 V4-V5 区用引

物 524F 扩增。扩增程序如下：95 ℃ 预变性 3 min，
27 个循环（95 ℃ 变性 30 s，55 ℃ 退火 30 s，72 ℃
延伸30 s），然后72 ℃ 稳定延伸10 min，最后在4 ℃ 进

行保存（PCR 仪：ABI GeneAmp® 9 700 型）。使用

质量分数为 2% 的琼脂糖凝胶回收 PCR 产物，利

用 DNA 凝胶回收纯化试剂盒（PCR Clean-Up Kit，
中国逾华）进行回收纯化，并用 Qubit 4.0 （Thermo
Fisher  Scientific，USA）对回收产物进行检测定

量。使用 NEXTFLEX Rapid DNA-Seq Kit 对纯化

后的 PCR 产物进行建库：（1）接头链接；（2）使用磁

珠筛选去除接头自连片段；（3）利用 PCR 扩增进行

文库模板的富集；（4）磁珠回收 PCR 产物得到最终

 

表 2    实验设计参数

Tab. 2　Experimental design parameters

组
Group

温度/℃
Temperature

木薯渣/g
Cassava Bagasse

发酵浓度
Fermentation
concentration

接种物/mL
Inoculum

接种比
Vaccination ratio

总发酵液量/mL
Total fermentation

broth volume
M1 37 150.3 30% 150 30% 500

M2 60 100.2 20% 150 30% 500

M3 37 100.2 20% 150 30% 500

M4 37 50.1 10% 150 30% 500

M5 37 150.3 30% 250 50% 500

M6 60 50.1 10% 250 50% 500
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的文库。利用 Illumina PE300/PE250 平台进行测

序（上海美吉生物医药科技有限公司）。数据在美

吉云平台上进行分析。

 1.6　三维荧光光谱　为解析溶液中溶解性有机物

的组分特征，本研究采用三维荧光光谱技术（EEM）

进行综合表征。基于 HITACHI F-4 600 型荧光分

光光度计，首先将水样通过 0.45 μm 滤膜过滤，以

去除悬浮颗粒物干扰。测试参数经系统优化：激

发光谱（Ex）覆盖 200～450 nm 波段，间隔为 5 nm；

发射光谱（Em）采集 280～550 nm 区间，间隔为 2 nm；

扫描速率设为 2 400 nm·min−1，响应时间配置为

0.002 s。获取的原始光谱数据经 MATLAB 2022a
平台处理，通过内置算法校正拉曼散射与瑞利散

射效应，确保荧光信号的精确解析。

 2　结果与分析

 2.1　不同发酵参数对产气量及产甲烷量的影响　

产气量是评价厌氧发酵效果最直观的参数。如

图 2-a，2-b，2-d 所示：反应过程持续了 39 d，不同参

数配伍对产甲烷发酵过程产生显著的影响，整体呈
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图 2    日产气量（a），累计产气量（b），甲烷含量（c），累计产甲烷量（d）和累计产甲烷效率（e）随厌氧发酵时间的变化
Fig. 2    Changes in daily gas production (a), cumulative gas production (b), methane content (c), cumulative methane

production (d), and cumulative methane production efficiency (e) with anaerobic fermentation time
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波动状态，符合复杂有机物序批式发酵实验规律，

实验组 M1、M3、M4、M5 和 M6 均在第 3 d 达到

产气峰值，分别为 2 750 mL、1 970 mL、1 035 mL、
650 mL 和 2 650 mL。随后产气量迅速下降，这可

能归因于底物中易降解的有机物如淀粉、糖类等

迅速消耗，然而随着纤维素，半纤维素的持续性的

水解，M2 组分别在第 12 d 和第 15 d 出现大幅度

上升，达到产气的第 2 个峰值。发酵进行 15 d，产
气量回收率占比 84.25%。当发酵累计到 39 d 时，

M6 实验组获得了最大的产气量 8 331 mL，较 M1
组提高 153.7%。值得注意的是 M3 组，在 30 d 到

达了产气的第 2 次峰值，这可能是由于 TS 为 20%
的条件下，底物浓度较高，意味着底物的降解和转

化需要更多的时间。较高的 TS 可能导致底物降

解不完全，增加了系统中的传质阻力，只有较低的

接种量会导致微生物这会影响微生物的活性和数

目并延长产气的延滞期。

根据图 2-c 可知，除 M6 组在第 9 d 时，甲烷的

体积分数达到了 39.86%，基本上符合厌氧发酵产

甲烷的正常水平。M1～M5 组的甲烷体积分数处在

1.25%～22.43%，反映了这些发酵系统中微生物还在

适应发酵环境，消耗的营养物质主要用于自身繁殖，

因此沼气中甲烷含量较低，而二氧化碳的含量较高[9]。

自第 9 d 开始，产甲烷量开始逐步提升。在 15 d
前后，各组的产甲烷体积分数都能达到>50%，代表

实验组都实现了正常的厌氧消化产沼气的过程。

需要指出的是，虽然部分实验组（如 M5）在第 9
d 以后产气量几乎降为零，但其甲烷体积分数仍然

能够提升至 50% 以上，这表明气体成分的变化与

累计产气量并非完全同步，其原因可能在于系统

中残余有机物降解速率下降、产气动力不足，但甲

烷菌群体已逐渐稳定，因而气体质量改善而产量

下降。同时，M6 组在产气量与甲烷含量方面均表

现最优，但与 M4、M1、M2 等组的比较并非单一

因素控制，而是不同条件叠加效应的结果。例如，

M6 与 M4 虽然木薯渣添加量一致，但接种量和发

酵温度均存在差异，这种跨条件对比的意义在于

突出木薯渣与其他参数的协同效应，而非单因素

作用的直接体现。类似地，M6 与 M1 和 M2 的对

比，旨在说明在不同 TS 和接种量配合下，木薯渣

添加比例对体系产气潜力的放大作用。

如图 2-e 所示，M6 经过前期产甲烷效率波动

之后在第 12 d 达到最高产率 139.2 mL·g−1TS。相

比于相同接种质量分数为 50% 的 M5 组，底物产

甲烷率提高了 94.6%，这说明高温条件下，发酵反

应速率比中温快，产气率更高，底物降解更彻底。

M6 与 M4 平行对比，M6 在更高接种量的情况下，

产甲烷效率要比 M4 更好，原因在于更高的接种

量，在反应初期可以拥有更多有效微生物，使反应

启动更加迅速，这可以作为沼气工程上有效的启

动手段之一。M6 与 M1，M2 对比，不同的 TS 情

况下，虽然 TS 高在理论上具有更多的原料，但实

验得出结果刚好相反，反之较低 TS 质量分数为

10% 的情况下产甲烷效率更高，这说明了过高的

TS 虽然在理论上有更多的底物，更高的发酵潜力，

但也有更高的产生底物抑制的风险，这也与 Pastor
等[10] 的研究结果一致。从反应动力学的结果可以

得出（表 3），M6 组表现出最优的产甲烷能力，其最

大产甲烷量（Pm）和最大产甲烷速率（Rm）均为最

高，且延滞期适中，表明其底物降解效率高，微生

物活性强，甲烷生成条件得到充分优化。M5 组的

产气最差，其最终产气量和产甲烷速率极低，仅有
 

表 3    不同组木薯渣厌氧发酵产甲烷动力学分析

Tab. 3　Kinetic analysis of methane production from anaerobic fermentation of cassava residues in different groups

组 Group Pm/（mL·g−1TS） Rmax/（mL·g−1TS·h） λ/h R2

M1 16.79±0.01 0.31±0.016 15.66± 2.89 0.99±0.02

M2 185.39±1.41 1.18±0.07 219.82± 5.41 0.99±0.04

M3 193.02±1.65 1.05±0.047 714.83± 56.92 0.99±0.06

M4 216.64±3.68 1.08±0.12 265.47± 11.52 0.99±0.03

M5 2.12±0.01 0.03±0.01 14.54± 14.02 0.99±0.02

M6 351.68±5.69 1.38±0.14 94.32± 13.51 0.99±0.01
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810 mL 和 3.45 mL·g−1TS，可能与底物难降解性和

微生物活性不足有关，这可能是过 TS，导致了过高

的氨氮水平致使氨氮抑制。

 2.2　发酵过程中 pH 和 VFAs 变化　pH 是影响

发酵细菌生长的重要参数，通常甲烷菌的适宜生

长的 pH 范围为 6.5～7.8 之间[11]。如图 3 所示，M6
在发酵初期（0～6 d）从 7.8 降低至 7.2，主要是溶解

性有机物迅速降解，生成挥发性脂肪酸（VFAs）的
积累导致体系 pH 下降。随着甲烷的生成，发酵体

系的 pH 逐渐回升，在 6～18 d，pH 基本维持在 7.8～
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图 3    不同发酵组（M1～M5）生成的 VFAs 及 pH 随厌氧发酵时间的变化
Fig. 3    Changes in VFAs and pH generated by different fermentation groups (M1−M5) with anaerobic fermentation time

注：图中紫色柱状图代表乙酸质量浓度；黄色代表丙酸质量浓度；青色代表丁酸质量浓度。
Note:  The  purple  bar  chart  in  the  figure  represents  the  concentration  of  acetic  acid;  yellow  represents  the  concentration  of  propionic  acid;  blue

represents the concentration of butyric acid.
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8.2 之间，相比较于其他实验组，M6 组 pH 波动最

小，这表明较低的 TS 和较高的接种量具有一定程

度的 pH 缓冲能力，这也与 Yi 等[12] 以厨余垃圾为

底物中温厌氧发酵的结论一致。在发酵后期（27～
39 d）M2，M3，M4，M6 组，pH 回升后趋于稳定，而

M1，M5 在 30 d，pH 降低到了 4.95 和 5.33，该环境

对产甲烷菌已经产生了严重的抑制作用，这也是

M1，M5 产甲烷效果不佳的原因。进一步对发酵

液进行分析可知，乙酸、丙酸、丁酸是厌氧发酵过

程中最重要的中间代谢产物。M4 和 M6 组在 6 d
达到峰值 8 946 mg·L−1 和 7 994 mg·L−1，随着甲烷

的大量生成，VFAs 浓度迅速降低，尤其是乙酸浓

度，在 39 d，乙酸的质量浓度降低到 57 mg·L−1。对

于 M6 实验组，乙酸去除率几乎达到 100%，可能是

因为在较低 TS 条件下（且）具有更高接种量的情

况下能够获得更高的底物转化效率 ，这也是

M6 组 pH 和产气更加稳定的原因 [13]。然而 ，

M1 和 M5 组从起始至反应结束，VFAs 一致呈现

较高浓度的积累，最高的质量浓度达到 21 652
mg·L−1 和 21 349 mg·L−1， 其 中 乙 酸 质 量 占 比

51.42%。随着乙酸浓度增加，产气速率逐渐变慢，

可以看到几乎所有组均在第 6～9 d达到峰值，过

高的 VFA 积累推测是引起 pH 下降和产气停止的

主要原因。

 3　讨　论

 3.1　发酵过程中 ORP 和蛋白浓度的变化　ORP
是衡量厌氧发酵环境稳定性的重要指标。一般

ORP 低于−300 mV 表明体系处于良好的厌氧状态，

有利于产甲烷菌的活性和甲烷的生成[14]。如图 4-a，
M6 从启动初期至反应结束一直稳定在<−300 mV，

而 M1，M5 一直>−200 mV，不利于产甲烷菌的正

常代谢过程，这也是 M1，M5 产气不佳的原因，可

能归因于过高的 TS 导致体系内部的传质阻力增

大，影响微生物的活性，致使有机物分解速率较

慢，产生的还原性物质不足，从而导致 ORP 一直处

于较高的指标[12]，其次,是在中温的条件下，微生物

的代谢速率和反应速率变慢，体系达到稳定厌氧

环境所需的时间更长，因此，长期维持在−200 mV
至−300 mV[15]。

蛋白质在厌氧发酵中能提供微生物生长所

需要的氮源、维持碳氮平衡和提供产甲烷过程的

底物 [16]。如图 4-b 所示，0～9 d 所有组的蛋白含

量均呈现上升的趋势，表明在发酵初期微生物活

性逐渐增强，群体增长导致蛋白质初始累计。在

12 d 后，相较于其他组缓慢增加，M1 和 M5 的蛋

白质量浓度进一步快速累积，M5 在 18 d 达到了峰值

4 329.2 mg·L−1，M1 在 21 d 达到了 3 566.3 mg·L−1，

这表明较高浓度的蛋白含量下游离氨的浓度可能

会升高[17]。而蛋白的分解释放出的氨基酸进一步

分解生成游离氨和铵根离子，对微生物的毒性随

着浓度增加和增强进而影响 M2 和 M5 的产气，其

次，蛋白的分解还会释放 VFAs，可以看到 M1 和

M5 在后期均出现了不同程度的酸化，这也是蛋白

的含量高 VFAs 积累快未能及时转化，导致了体系

酸化 pH 降低，也是造成产气量不佳的一个诱因[17]。

而产气量最优的 M6 组，从开始到 39 d 反应结束

一直保持在 1 800 mg·L−1 左右，并没有受到氨氮堆

 

−500

−400

1 000

2 000

3 000

4 000

5 000

−300O
R

P

−200

−100

(a) (b)0

0 3 6 9 12 15 18 21
时间/d
Time/d

蛋
白

质
浓

度
/(m

g·
L−1

)
Pr

ot
ei

n 
co

nc
en

tra
tio

n/
(m

g·
L−1

)

24 27 30 33 36 39 0 3 6 9 12 15 18 21
时间/d
Time/d

24 27 30 33 36 39

M1 M2 M3 M4 M5 M6 M1 M2 M3 M4 M5 M6

图 4    ORP（a）和蛋白质（b）随厌氧发酵时间的变化
Fig. 4    Changes in ORP (a) and protein (b) with anaerobic fermentation time
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积的抑制，这可能是由于较低的 TS 基质稀释程度

较高，传质效果更好致使微生物的活性更高[12]。因

此，在厌氧系统实际运行中，较高的接种量在反应

初期就有利于快速启动，并且使底物得到快速降

解，在保证产气率与系统稳定性时，可以需要根据

实际情况作出合理的选择。

 3.2　底物降解率　如图 5-a 所示，发酵组的 TS（总
固体含量）降解率表现出显著差异，与实验设计条

件、微生物活性、底物利用效率和产甲烷性能等密

切相关。在发酵初期测出的 TS 含量不同，可能是

加入了不同接种量的沼液导致了初始值的变化。

M6 组的 TS 初始值最低（质量分数为 5.02%），降

解后仅剩质量分数为 1.3% 左右，降解效率达到约

74%，可能源于底物的有效降解和微生物代谢效率

的显著提升，也表明该组的配伍条件利于厌氧发

酵达到较优的状态，底物水解酸化和甲烷化阶段

均得到了有效协调 [18]。然而 M1 组的初始 TS 浓

度为 28%，TS 降解效率最低，仅为约 14%，这可能

与其微生物活性不高有关。M2、M3 和 M4 组的

TS 降解效率分别为 49%、58% 和 61%，表现出中

等的降解效果。尽管 M2 组具有较高的蛋白含量，

却未能显著高 TS的降解率，这可能是较高的蛋白

质含量导致氨氮积累，特别是在高温条件下，氨氮

浓度可能升高，进而抑制产甲烷菌和其他有机物

降解微生物的活性，影响降解效率，这与 Sunar[19]

等的结论相似。值得注意的是，M5 组的初始 TS
质量分数为 26%，降解效率为 22%，对比 M1 组，

同时结合前面的分析，M5 组的厌氧发酵过程可能

存在微生物活性受抑制或厌氧条件不稳定等问

题，但降低发酵浓度，厌氧体系呈现恢复的趋

势[3]。这些结果进一步说明，较低的 TS 配合较高

的接种量，在高温条件下具有更好的发酵前景，这

也与 Yin[20] 等人的研究成果相似。

可溶性化学需氧量（SCOD）也是衡量厌氧发

酵过程中有机物浓度的重要指标，反映了体系中可

被微生物利用的溶解性有机物含量。SCOD 的含

量和降解率直接影响甲烷的产量及厌氧发酵的效

率[21]。由图 5-b 和 5-c 可知，除 M1，M5 发酵组外，

M2，M3，M4，M6 整体趋势是先降低再趋于平稳，

其中 M6 组从起始的 22 325 mg·L-1 到发酵 39 d，
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图 5    SCOD 及其去除率随厌氧发酵时间的变化和 TS 降解率

Fig. 5    Changes in SCOD, its removal rate with anaerobic fermentation time and TS degradation rate
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降低到了 6 072 mg·L−1，降解率达到 71.25%。结合

发酵数据，可知在处理难降解的复杂物质时，高温

耦合较高的接种量能够加速有机物的水解和酸化

过程，本研究促进了木薯渣中的复杂有机物快速

转化为 SCOD 的过程，提高了底物的可利用性。

同时，较高的接种量保证了系统中有足够的微生

物数量和活性，有助于进一步高效地将 SCOD 转

化为甲烷。此外，高温条件下的微生物群落结构

趋于优化，甲烷菌活性增强，系统稳定性更高，从

而实现了 SCOD 的高降解率和甲烷产量的提升。

然而 M1，M5 组降解率分别仅为 4.7%，5.6%，表明

底物只发生了水解过程，并未完成产甲烷过程，这

与 M1，M5 组产气产甲烷规律相吻合。进一步分

析，M1 组表现 SCOD 降解率低的原因可能来源于

接种量较低，致使体系内微生物数量不足以抵抗

底物中重金属、抗生素、盐度等的抑制环境，这与

苗荪[22] 等的研究结果一致，微生物数量不足无法

高效的降解高 TS 的发酵物。较高的 TS 浓度增加

了底物的传质阻力，抑制了微生物的降解效率，同

时高浓度的氨氮可能抑制了产甲烷菌的活性。过

高的接种量加剧了氮源的竞争，导致氨氮积累，进

一步影响了微生物的代谢平衡和发酵效率。因

此，过高的 TS 和接种量导致了 M5 组发酵效率和

SCOD 降解率较低。

 3.3　厌氧发酵末期的荧光激发-发射矩阵　通过

荧光的强弱对厌氧发酵后沼液中的溶解性有机物

（Dissolved Organic Matter）进行分析，可以根据激

发-发射波长（Ex/Em）将光谱图划分为 5 个区域：

Ⅰ（220～250 nm/280～330 nm），Ⅱ（220～250 nm/
330～ 380  nm），Ⅲ（220～ 250  nm/380～ 550  nm），

Ⅳ（250～400  nm/280～80  nm），Ⅴ（250～400  nm/
380～550  nm），这些区域分别对应酪氨酸类蛋

白质 （Tyrosine-like  Proteins）、色氨酸类蛋白质

（Tryptophan-like Proteins）、富里酸类物质（Fulvic
Acid-like  Substances）、溶解性微生物代谢产物

（Soluble  Microbial  By-produc）和腐殖酸类物质

（Humic Acid-like Substances）[23]。由图 6 可以看出，

除 M5 组外，各实验组荧光物质区域大致相似，仅

在荧光强度上有所不同。所有实验组在Ⅳ和Ⅴ区

域显示出荧光峰，这表明微生物的活跃，大量代谢

产物进入沼液，导致 SMP 含量较高，随着腐殖化

过程的进行，HA 也逐渐积累。由于木薯渣中蛋白

质含量较低，且厌氧发酵微生物群落主要优先降

解糖类和纤维素类物质。此外，厌氧环境下，微生

物代谢更倾向于能量释放和甲烷生成，氨基酸类

物质的降解较为缓慢。高 TS 浓度和高温等发酵

条件也可能抑制了 TR 和 TP 的降解，因此导致

TR、TP 代谢产量较少。而 FA 在腐殖化过程中会

逐渐转化为 HA，因此累积较少。而 M5 组在Ⅰ、Ⅲ、

Ⅳ、Ⅴ中均有荧光峰出现，多个荧光峰表明其体系
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图 6    发酵末端三维荧光（EEM）

Fig. 6    Three dimensional fluorescence (EEM) at the end of fermentation

282 热带生物学报（中英文）J. Trop. Biol. 2026 年



中存在较多未降解的大分子有机物，蛋白类物质

荧光峰强度较高，对应有机物降解速率较低，SCOD
降解率和产甲烷量也较低，蛋白类物质没有被快

速分解利用，这与蛋白质数据相吻合，并且类腐殖

质物质的荧光强度未明显降低，说明复杂大分子

物质降解不充分，这也是 M5 产气产甲烷效果不好

的原因之一，这也与石玉飞等人的研究结果相似[24]。

相反，M6 蛋白质类荧光峰最低，类腐殖质物质的

荧光强度显著下降，这表明该组的蛋白质类和类

腐殖质物质的分解与转化彻底，积累量少[25]。

 3.4　微生物多样性　通过高通量测序对不同发酵

组的微生物群落进行分析，有助于了解不同配伍

参数对种群分布及它们之间的相互作用关系以及

分析在优化的发酵系统中和木质纤维素降解的功

能菌分布情况，为优化、强化和调控厌氧发酵系统

的运行状态提供了参考依据。表 4 为不同发酵组

的细菌和古菌测序获得的 Alpha 多样性指数统计

结果。从表中可看出，各个样品文库覆盖度均大

于 92%，表明本次测序获得的数据能准确地代表

各样本的真实情况。表征丰富度的 ACE 指数和

Chao1 指数结果显示 M6 略高于其他组，表征多样

性的 Shannon 指数结果显示，M6 也是多样性多于

其他组。而与之相反的是 M5，产甲烷相古菌的比

较可以看出，表征多样性的 Shannon 指数结果显

示 1.59，代表 M5 群落中的多样性水平较低。以上

结果可以说明在较低 TS 条件下，负责底物水解酸

化的细菌的丰富度和多样性指数得到了提升，相

反负责产甲烷的古菌丰富度和多样性出现降低的

现象。高接种量会促进体系内菌群结构调整，尤

其是有助于水解酸化菌群的优化。而产甲烷菌则

可能是高效产甲烷菌占绝对优势，促使某一类型

的菌群结构得到了进一步聚集。
 
 

表 4    不同发酵组中微生物序列的统计分析结果

Tab. 4　Statistical analysis results of microbial sequences in different fermentation groups

样品 Sample 文库覆盖率/%
Library coverage rate Shannon Chao1 ACE

细菌

M1 94 1.79 135.19 136.02

M2 94 1.65 139.29 144.89

M3 92 1.76 123.16 124.96

M4 94 1.71 116.53 117.02

M5 96 1.59 116.00 122.00

M6 94 1.84 155.29 157.35

古菌

M1 95 0.59 149.62 202.54

M2 97 0.66 144.57 211.75

M3 97 0.61 147.22 194.57

M4 99 0.53 139.69 169.43

M5 96 0.53 138.71 177.58

M6 92 0.66 174.11 219.39
 

 3.4.1　不同发酵组中细菌群落分布特征　基于 α-
多样性结果，进一步解析细菌群落结构组成。从

图 7-a，图 7-b 可以看出，厚壁菌门（Firmicutes）和
放线菌门（Actinobacteriota）占比最高，总比例超

过 90%，其次是变形菌门 （Proteobacteria），占比

9.69%。多项研究显示，厚壁菌门（Firmicutes）和放

线菌门（Actinobacteriota）是厌氧消化体系中常见

的优势细菌门，主要负责厌氧发酵中的水解酸化

等过程[26]。结合图 7-b 细菌属水平组成的分析，发

现相对丰度>50% 的菌属中，厚壁菌门的链球菌属

（Streptococcus）、乳酸菌属 （Lactobacillus）在 M6
组中的占比高于其他试验组。乳酸菌属被认为是
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能够快速利用木薯渣中的可发酵性碳源，分解复

杂有机物并产生乳酸等短链脂肪酸，为产氢菌和

产甲烷菌提供关键底物[27]。在实验组中还有丰度

相当的双歧杆菌属（Bifidobacterium）、欧陆森氏菌

属（Olsenella）、无氧芽孢杆菌属（Anoxybacillus）、
肠球菌属（Enterococcus）、肠杆菌属（Enterobacter）、
己 酸 菌 属 （Caproiciproducens）和 醋 酸 杆 菌 属

（Acetobacter），这些细菌同样在参与底物从大分子

降解成小分子过程中起到重要的作用 [26, 28-29]。

Wirth[30] 证明欧陆森氏菌属可以分解复杂的有机

物如纤维素和半纤维素，产生乳酸、乙酸等短链脂

肪酸，为后续产氢菌和产甲烷菌提供优质的代谢

底物。此外，M4 组发现有最高丰度的链球菌属水

平，Lee[28] 等发现过高的链球菌水平会快速将糖类

代谢生成大量乳酸，容易导致体系酸化，显著抑制

产甲烷菌的活性，进而降低甲烷产量。而对于产

气效果最差的 M5 组，发现大量己酸菌属，该菌属

可能导致乳酸等酸性代谢产物的积累，导致发酵

体系 pH 下降，抑制产甲烷菌的活性，进而降低甲

烷产量。金巍[31]等也发现了己酸菌属的高活性可

能与产甲烷菌竞争底物，导致甲烷生成效率降低，

这一结论同本研究中 M5 组的情况相同。

 3.4.2　古菌群落的分布特征　图 8 显示了古菌属

的分类组成。各实验组中，广古菌门（Euryarchaeota）
是绝对优势菌门，相对丰度为 51%～58% 不等，其

次是盐杆菌门（Halobacterota），相对丰度为27%～38%
（图 8-a）。广古菌门内的微生物被发现是普遍

存在多种厌氧发酵过程中主要的产甲烷菌。而盐

杆菌门的成员在产甲烷过程中也起到重要的作

用[32]。从图 8-b 古菌属的分布可以得出，广古菌门

内 的 甲 烷 杆 菌 属 （Methanobacterium）、 Meth-
anothermobacter 属，盐杆菌门内的甲烷袋状菌属

（Methanoculleus）、Methanolinea 属、甲烷八叠球

菌属 （Methanosarcina）及甲烷螺菌属 （Methano-
spirillum）均出现在各发酵组中。其中甲烷杆菌

属、Methanothermobacter 属和甲烷袋状菌属占比

最高，丰度达到 90%。此类菌属主要利用氢气和

二氧化碳作为底物，通过氢营养型产甲烷途径生

成甲烷，同时减少体系中的氢气浓度，优化其他厌

氧菌的代谢环境[30]。值得注意的是，M6 组含有较
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高丰度的 Methanobacterium 属，丰度达到 51.5%，

杨清等 [33] 指出甲烷杆菌对于维持厌氧发酵体系

的平衡、提高甲烷产量以及促进底物的降解具

有重要作用。此外，Methanobacterium 属对环境

条件如 pH 和氨氮浓度具有一定耐受性，这也解释

了 M6 组具有较高的缓冲能力，维持了发酵体系的

稳定，获得较高的甲烷产率[34]。然而，具有过高水

平的甲烷杆菌属过度富集可能抑制其他产甲烷菌

的活性，从而影响整体的产甲烷效果，这与李旭

等[35] 的研究结果相似，这也是 M5 组产期产甲烷

效 率 不 佳 的 原 因 。 Methanothermobacter 属 在

M2 组具有较高丰度，Kotsyurbenko[36] 等指出该菌

属对氢气消耗速率较快，容易造成发酵体系中氢

气竞争激烈，从而抑制其他利用氢气或产生氢气

的微生物的活性，影响整体有机物的降解效率，这

可能也是 M2 组产气产甲烷效率不佳的原因之

一。此外，甲烷八叠球菌属在厌氧发酵过程中主

要通过乙酸营养型途径产生甲烷，但其对乙酸

和氨氮的耐受性相对较低，正因为此 M3 中乙酸浓

度过高反而抑制其发酵产甲烷效果不佳，而 M6 中

乙酸浓度适中，并没有产生抑制，这也是 M6 产气

产甲烷效率较高的原因之一[37]。本研究中 M6 组
产气效果最佳，可能归因于温度与接种比的双

重作用。一方面，60℃ 的热环境提高了产酸菌的

纤维素水解与酸化效率，同时筛选出以氢为底物

的耐热产甲烷菌群体，如 Methanothermobacter 属，

提升了氢的转化效率。另一方面，较高的接种比

保证了微生物群落的丰富度和稳定性，加快了发

酵体系的启动，降低了酸化积累与氨氮抑制风

险。这表明，温度和接种浓度的合理组合能够促

进产酸菌与产甲烷菌的代谢耦合，从而提升产气

性能。
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以上研究结果表明在以难降解的木质纤维素

为主的底物进行厌氧发酵时，发酵细菌和产甲烷

古菌之间的互作作用更为重要，通过不同实验组

分析可知，链球菌属与 Caproiciproducens 属的大

量富集可以导致体系内乙酸和丁酸过度积累，出

现过酸化，抑制甲烷菌的活性。利用氢气和二氧

化碳产甲烷甲烷杆菌属对环境条件如 pH 和氨氮

浓度具有一定耐受性。然而众所周知的甲烷八叠
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球菌属（Methanosarcina）能够高效产甲烷，但在本

研究中，其受乙酸的抑制显著，导致相应的 M3 发

酵组产甲烷效果较差。结合产气及微观指标变化

数据可以得出，较低的 TS 和较高的接种量在高温

条件下发酵能为难降解有机物厌氧发酵产甲烷良

性运行提供基础保证。

 4　结　论

本研究系统分析了木薯渣作为唯一碳源的厌

氧发酵关键的影响因子，总固体浓度（TS）、接种

量和温度对甲烷产量、底物降解及微生物群落

的影响，实验结果显示：1）较低 TS 结合较高接

种量显著促进了产甲烷过程，最高甲烷产率达到

139.2 mL·g−1，SCOD 降解率超过 70%。基于此，本

研究推荐在工程应用中采用低至中等 TS 水平配

合适度增大接种量，以兼顾高产率和体系稳定

性。2）高 TS（>10%）条件下，由于传质阻力增大和

底物抑制效应，微生物活性显著降低，甲烷产量仅

为 19.8mL·g−1，较效率高发酵组降低 85.78%。因

此在高负荷运行条件下，应通过优化接种量或控

制进料策略来避免酸化抑制和产甲烷效率下降。

3）微生物分布特征分析表明，厚壁菌门（Firmicutes）
和放线菌门（Actinobacteriota）作为主导菌门，其中

乳酸菌属（Lactobacillus）在低 TS 条件下丰度较

高。而在高 TS 条件下，链球菌属（Streptococcus）
水平较高，导致乳酸过量积累、体系酸化，从而抑

制甲烷菌活性。甲烷杆菌属（Methanobacterium）

和甲烷八叠球菌属（Methanosarcina）作为主要产

甲烷菌，对维持体系平衡和提高甲烷产量发挥了

关键作用。结合以上结果，可见通过调控 10%TS、
50% 接种量及 60℃ 发酵温度，可以优化微生物群

落结构，实现高效、稳定的甲烷产出，为木薯渣厌

氧发酵在实际工程应用中提供参考依据。
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Methane production potential and characteristics of
anaerobic digestion of cassava residues under

mesophilic and thermophilic conditions

Wang Yuhao#,   Zhang Keying,   Xiao Qianyi,   Dong Lili*

（School of Environmental Science and Engineering, Hainan University, Haikou, Hainan 570228, China）

Abstract：Cassava residues, an organic solid waste generated from cassava processing, were digested in an anaerobic way under
mesophilic (37±1)℃ and thermophilic (60±1)℃ conditions, and were batch fermentated at varying total solid (TS) concentrations
(10%, 20%, 30%) and inoculum concentrations (30%, 50%) to evaluate the biogas production potential, gas production patterns,
and microbial community distribution characteristics during the anaerobic digestion process. The cumulative methane production
was fitted using a modified Gompertz model. The results demonstrated that the thermophilic group exhibited significantly higher
total  gas  production  efficiency  compared  to  the  mesophilic  group.  Moreover,  the  thermophilic  fermentation  reached  peak  gas
production within 3−6 days, which was 6−9 days shorter than the mesophilic fermentation. The optimal conditions, achieved at
10% TS and 50% inoculum dosage, yielded the highest biogas and methane production, with an average methane content of 54%,
biogas  yield  of  666.48  mL·g−1 TS,  methane  yield  of  346.96  mL·g−1 TS,  and  SCOD  degradation  rate  of  71.25%.  Analysis  of
microbial community distribution revealed that temperature and TS concentration significantly influenced the dominant bacterial
and archaeal populations at both phylum and genus levels. Thermophilic conditions promoted the enrichment of hydrogenotrophic
methanogens,  such  as Methanobacterium (49.84%)  and Methanoculleus (24.92%),  leading  to  improved  methane  recovery.  The
findings  suggest  that  cassava  residues  alone  could  serve  as  a  viable  feedstock  for  biogas  production,  and  that  desirable  biogas
recovery  could  be  achieved  in  a  shorter  time  frame  through  controlling  an  appropriate  TS  concentration,  increasing  inoculum
dosage,  and  optimizing  fermentation  temperature.  All  these  findings  provide  valuable  insights  for  optimizing  the  anaerobic
fermentation process of cassava residues.
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