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摘要:【目的】 为探讨底物波动对微生物燃料电池(ＭＦＣ)产电效能和阳极微生物群落的影响ꎬ【方法】 依次

以乳酸￣丙酸￣乳酸为底物ꎬ应用不依赖于培养的微生物分子生态学技术ꎬ解析单室 ＭＦＣ 启动及底物替换过

程中阳极微生物群落的动态学响应特征ꎮ 【结果】 底物的更换过程降低了 ＭＦＣ 的产电效能ꎬ当改变为新底

物后ꎬＭＦＣ 需要较长的产电恢复期ꎮ 同时ꎬ底物的转换改变了阳极微生物群落结构ꎬＡｎａｅｒｏｍｕｓａ ｓｐｐ. 、
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｓｐｐ. 以及 Ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｈｉｏｐａｒｕｓ 对乳酸底物具有很好的响应ꎬ随着乳酸底物的投加而富集ꎻ丙酸

底物对 Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ ｓｐｐ. 和 Ｃｏｍａｍｏｎａｓ ｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｉ 等类群表现出较强的选择作用ꎻ而产电微生物 Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ
ｓｐｐ. 由于利用乳酸、丙酸的共同代谢产物乙酸为底物而被逐渐富集ꎬ是多种底物替换过程的重叠种群ꎮ 【结
论】 本研究表明ꎬＭＦＣ 的阳极微生物群落组成与投加的底物有较强的对应性ꎬ为了减缓底物波动对 ＭＦＣ 产

电过程的影响ꎬ应尽量采用混合有机底物ꎬ以提供宽泛的营养生态位ꎬ提高种群的功能重叠性ꎮ
关键词:底物替换ꎬ种群重叠ꎬ微生物燃料电池ꎬ变性梯度凝胶电泳ꎬ高通量测序
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　 　 微生物燃料电池(Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｆｕｅｌ Ｃｅｌｌꎬ ＭＦＣ)是
一种特殊的污废水生物处理工艺形式ꎬ主要利用微

生物的催化活性ꎬ在厌氧或缺氧条件下ꎬ在降解有机

污染物的同时ꎬ将部分电子通过外电路进行传递ꎬ进
而产生电能[１]ꎮ 作为一种新型的生物质能利用、污
染物去除形式ꎬＭＦＣ 因其无污染、可产电能的特点ꎬ
目前在其理论研究和工艺开发中受到广泛的关注ꎮ

ＭＦＣ 阳极生物膜中富集的产电微生物群落具

有很大的多样性ꎬ其种群不仅有经典的电化学活性

细菌ꎬ如 Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ 属微生物ꎬ还包括 α￣、β￣、γ￣、δ￣变
形 细 菌 纲 ( Ａｌｐｈａ￣ꎬ Ｂｅｔａ￣ꎬ Ｇａｍｍａ￣ꎬ Ｄｅｌｔａ￣
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)ꎬ厚壁菌门 ( Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)ꎬ放线菌门

(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)以及酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)中的

多种细菌[２]ꎮ 现已发现ꎬ绝大多数产电微生物对系

统的操作条件都是极为敏感的ꎬ外部环境的改变往

往引起微生物群落结构、组成和丰度的很大变

化[３]ꎬ这种变化会进一步影响到 ＭＦＣ 运行效率ꎮ 如

果 ＭＦＣ 用作生产装置ꎬ由于自然或人为因素的影
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响ꎬ污水处理厂或工业生产的实际废水成分会一直

处于波动中ꎬ这种底物条件的变化可能会改变 ＭＦＣ
阳极微生物群落ꎬ从而影响到 ＭＦＣ 的正常运行ꎮ 因

此ꎬ探讨废水成分的变化对 ＭＦＣ 运行效率以及阳极

功能微生物群落的影响具有重要的实际意义ꎮ
有研究表明ꎬＭＦＣ 底物碳源的变化能够改变微

生物群落的图谱结构并进一步影响 ＭＦＣ 的运行效

率[４ － ５]ꎮ Ｃｈａｅ 等[４]发现以葡萄糖为底物的 ＭＦＣ 具

有很高的微生物群落多样性ꎬ当底物更换为其它底

物时能够迅速适应产电ꎬ几乎没有迟滞时间出现ꎮ
Ｚｈａｎｇ 等[５]也得到了类似的结果ꎮ 他们发现ꎬ当乙

酸底物更换为葡萄糖时ꎬＭＦＣ 需要很长的适应期ꎬ
但如果把葡萄糖底物更换为乙酸或丁酸时ꎬＭＦＣ 能

快速产电ꎮ 我们需要清楚的是ꎬ这些反应器运行效

率的改变是由于底物的替换导致微生物群落发生变

化而导致的ꎬ阳极微生物群落对底物的响应是决定

反应器效率的关键ꎮ 因此ꎬ在实际废水处理中ꎬ由于

ＭＦＣ 阳极微生物群落的重要性ꎬ特异的微生物群落

图谱是我们需要参考的重要依据之一[６]ꎮ 而且ꎬ微
生物群落对进水碳源改变的响应特征也能够帮助我

们更好的运行和操控废水处理 ＭＦＣꎮ
本研究以发酵工业废水中常见的三碳有机酸ꎬ

即乳酸和丙酸为底物ꎬ探讨底物的波动ꎬ即由乳酸转

换为结构相似的丙酸ꎬ再恢复为乳酸的过程对 ＭＦＣ
效能的影响ꎻ同时ꎬ应用变性梯度凝胶电泳技术

(ＤＧＧＥ)和高通量测序技术对 ＭＦＣ 阳极生物膜内

的微生物群落响应特征进行解析ꎬ以期为废水的

ＭＦＣ 处理产电提供理论依据ꎮ

１　 材料和方法

１􀆰 １　 材料

１􀆰 １􀆰 １　 实验装置:采用单室空气阴极 ＭＦＣꎬ主体由

有机玻璃构成ꎬ内部为圆柱体结构ꎬ有效容积 ２８
ｍＬꎮ 阳极为碳刷ꎬ阴极按照 Ｃｈｅｎｇ 等[７]的方法制作

碳布ꎮ 正常产电情况下ꎬ外电阻 １０００ Ωꎬ用钛丝作

为连接导线ꎬ用环氧树脂密封隔水ꎮ
１􀆰 １􀆰 ２　 阳极模拟废水组成:基本成分(Ｌ):０􀆰 ３１ ｇ / Ｌ
ＮＨ４Ｃｌꎬ０􀆰 １３ ｇ / Ｌ ＫＣｌꎬ２ ｍＬ / Ｌ 微量元素ꎬ１００ ｍＬ ５０
ｍｍｏｌ / Ｌ 磷酸盐缓冲液 (ｐＨ７􀆰 ４)ꎬ０􀆰 ２ ｍＬ / Ｌ 维生素

溶液ꎬ０􀆰 ２ ｍＬ / Ｌ 氨基酸溶液[８]ꎮ 除基本成分外ꎬ根
据试验需要添加 ５００ ｍｇ / Ｌ ＣＯＤ 的乳酸钠或丙酸钠

为底物ꎮ
１􀆰 １􀆰 ３　 种泥:接种污泥取自青岛市李村河污水处理

厂的好氧曝气池ꎬ在无氧条件下密闭处理约一周ꎬ以
富集兼性厌氧微生物用于接种ꎮ
１􀆰 １􀆰 ４　 主要试剂和仪器:土壤 ＤＮＡ 提取试剂盒

(Ｍｏｂｉｏꎬ美国)ꎬＥｘ Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶、ｄＮＴＰｓ、ｐＭＤ１９￣
Ｔ 载体 ( ＴａＫａＲａꎬ 大连)ꎬ ＰＣＲ 产物回收试剂盒

(Ｍａｃｈｅｒｅｙ￣Ｎａｇｅｌꎬ德国)ꎻ数据采集卡(ＰＩＳＯ￣８１３ 型ꎬ
泓格ꎬ台湾)ꎬ电泳系统 Ｐｏｗｅｒ Ｐａｃ１０００ (Ｂｉｏ￣Ｒａｄꎬ美
国)ꎬＰＣＲ 仪(９７００ 型ꎬＡｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓꎬ美国)ꎬ突
变检测系统(ＤＧＧＥ)(Ｂｉｏ￣Ｒａｄꎬ 美国)ꎬＬＫ２００５Ｂ 电

化学工作站(兰力科化学电子ꎬ天津)ꎮ
１􀆰 １􀆰 ５　 引物:细菌群落 ＤＧＧＥ 分析引物为 ＢＡ１０１Ｆ:
５′￣ＴＧＧＣＧＧＡＣＧＧＧＴＧＡＧＴＡＡ￣３′ 和 ＢＡ５３４Ｒ: ５′￣
ＡＴＴＡＣＣＧＣＧＧＣＴＧＣＴＧＧ￣３′ꎬ 对 应 于 Ｅ. ｃｏｌｉ
１６Ｓ ｒＲＮＡ基因的 １０１ － ５３４ ｂｐꎻ其中引物 ＢＡ１０１Ｆ 的

５′端带有 ＧＣ 夹ꎬ所有引物购自哈尔滨博仕生物ꎮ
１􀆰 ２　 ＭＦＣ 的启动与运行

ＭＦＣ 反应器的启动与运行采用批式培养方式ꎬ
在 ２５ ℃条件下启动和运行ꎮ 反应器启动成功后ꎬ当
电压低于 １０ ｍＶ 时即更换新的模拟废水ꎬ两次更新

模拟废水之间的运行过程ꎬ计为一个周期ꎮ ＭＦＣ 试

验共分 ３ 个阶段:(１)阶段 １ꎬＭＦＣ 反应器以乳酸为

底物启动ꎮ 取 １０ ｍＬ 污泥置于单室 ＭＦＣ 反应器中ꎬ
加满 ５００ ｍｇ / Ｌ ＣＯＤ 的乳酸模拟废水ꎬ每 ４８ ｈ 换水

１ 次ꎬ静置以使 ＭＦＣ 阳极挂膜并富集产电微生物ꎬ
直至反应器电压输出稳定达 ２ 个周期以上ꎻ(２)阶

段 ２ꎬ将模拟废水的底物乳酸更换为 ５００ ｍｇ / Ｌ ＣＯＤ
的丙酸模拟废水ꎮ 更换后ꎬＭＦＣ 反应器稳定运行 ２
个周期以上ꎻ(３)阶段 ３ꎬＭＦＣ 的底物恢复为乳酸ꎬ
反应器稳定运行 ２ 个周期以上ꎮ 各个阶段稳定运行

时ꎬ分别取 ＭＦＣ 阳极生物膜样品ꎬ提取总 ＤＮＡ 用于

微生物群落 ＰＣＲ￣ＤＧＧＥ 和高通量测序分析ꎮ
１􀆰 ３　 监测分析

１􀆰 ３􀆰 １　 化学指标监测:对于模拟废水中 ＣＯＤ 测试ꎬ
在反应器运行的 ３ 个阶段中ꎬ各选择一个周期ꎬ每间

隔一定时间获取 ＭＦＣ 阳极室溶液ꎬ采用重铬酸钾氧

化法进行 ＣＯＤ 检测ꎮ
１􀆰 ３􀆰 ２　 电化学监测:(１)输出电压(Ｕ)通过数据采

集卡进行在线纪录ꎮ 电路中的电流( Ｉ)用欧姆定律

计算:Ｉ ＝ Ｕ / ＲꎬＲ 为外电阻ꎮ 电流密度 ｊ ＝ Ｉ / ＶꎬＶ 为

单室反应器体积ꎮ 电池的功率输出 Ｐ ＝ Ｕ２ / Ｒꎬ功率

６９４１



高崇洋等: 微生物燃料电池阳极微生物群落对乳酸￣丙酸￣乳酸底物转换的响应特征. /微生物学报(２０１５)５５(１１)

密度 ｑ ＝ Ｐ / Ｖꎮ (２)极化曲线通过电化学工作站依

次改变外电阻ꎬ记录每个阻值对应的电压ꎬ并计算出

电流值ꎮ 绘制功率密度 ｑ 随电流密度 ｊ 变化的曲

线ꎮ (３ ) 库伦效率 ( ＣＥ): ＣＥ ＝ ( ＱＥＸ / ＱＴＨ) ×
１００％ ꎬ式中 ＱＥＸ 为实际通过外电路的电量(Ｃ)ꎻ
ＱＴＨ 为氧化有机物后产生的理论电量(Ｃ)ꎮ
１􀆰 ４　 微生物群落分析

采用土壤 ＤＮＡ 提取试剂盒提取生物膜样品的

总 ＤＮＡꎮ 对于微生物群落的结构分析ꎬ以总 ＤＮＡ
为模板ꎬ根据文献[９]ꎬ采用细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 通用引

物 ＢＡ１０１Ｆ / ＢＡ５３４Ｒꎬ进行 ＰＣＲ 扩增及 ＰＣＲ 产物的

ＤＧＧＥ 分析ꎮ ＤＧＧＥ 图谱中条带回收后ꎬ委托南京

金斯瑞生物技术有限公司进行测序ꎮ 数据采用

ＲＤＰ 数 据 库 (ｈｔｔｐ: / / ｒｄｐ. ｃｍｅ. ｍｓｕ. ｅｄｕ / ) 中 的

ＳｅｑＭａｔｃｈ 程序检索并下载相似典型菌株序列ꎬ以
ＭＥＧＡ ４􀆰 ０ [１０] 构建系统发育树ꎮ 测序获得的条

带已经递交至 ＧｅｎＢａｎｋꎬ登录号为ＫＰ２７４０８１ －
ＫＰ２７４０９９ꎮ

对于微生物群落的组成分析ꎬ采用基于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
公司Ｍｉｓｅｑ 平台的高通量测序技术ꎬ对细菌１６Ｓ ｒＤＮＡ
Ｖ４ 区进行测序ꎬ委托北京诺禾致源公司完成ꎮ 参考

文献[１１]的方法ꎬ对测得的序列筛选后ꎬ以相似性

９７％为标准获得操作分类单元(ＯＴＵ)ꎬＯＴＵ 通过

ＲＤＰ 数 据 库 (ｈｔｔｐ: / / ｒｄｐ. ｃｍｅ. ｍｓｕ. ｅｄｕ / ) 中 的

Ｃｌａｓｓｉｆｅｒ 程序进行分类ꎬ按文献[１１]对微生物群

落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数、种类组成、相对丰度等

进行分析ꎮ 获得的 １６Ｓ ｒＤＮＡ 高通量测序结果已

经提交至 ＭＧ￣ＲＡＳＴ 数据库ꎬ登录号４６１４３７０􀆰 ３ －
４６１４３７２􀆰 ３.

２　 结果和分析

２􀆰 １　 ＭＦＣ 的启动与运行

以乳酸为底物成功启动 ＭＦＣ 后ꎬ将底物更换为

相同浓度 ＣＯＤ 的丙酸ꎬ待 ＭＦＣ 运行稳定后ꎬ又更换

为乳酸ꎬ以上 ３ 个阶段的电压变化曲线、最大功率密

度如图 １ꎮ 以乳酸为底物启动 ＭＦＣ(即阶段 １)ꎬ反
应器经过约 ２６０ ｈ 后ꎬ最高电压达到 ２２０ ｍＶꎬ后续

循环中最高电压不再上升ꎬＭＦＣ 启动成功ꎮ 此时

ＭＦＣ 最大功率密度为 １􀆰 ８５ Ｗ / ｍ３ꎬ 相应内阻为

２１ Ωꎮ 当反应器中底物由乳酸更换为丙酸后(即阶

段 ２)ꎬ ＭＦＣ 有了明显的响应ꎬ电压迅速上升至

１５０ ｍＶꎬ然后缓慢下降ꎬ约 ２００ ｈ 后开始快速下降ꎬ整
个过程持续 ３００ ｈꎮ 在后续以丙酸为底物的运行周期

中ꎬ持续时间与乳酸接近ꎬ约 ８０ ｈꎮ 在该阶段ꎬ最高电

压为１８０ ｍＶꎬ功率密度也下降至１􀆰 ６５ Ｗ/ ｍ３ꎬＭＦＣ 的

内阻有所升高ꎮ 在 ＭＦＣ 阶段 ３ꎬ底物又重新更换

为相同浓度的乳酸ꎬ观察到与第二阶段开始时类

似的现象ꎬ即在第一个周期内ꎬ电压迅速上升至

１５０ ｍＶ 后ꎬ然后缓慢下降ꎬ整个下降时间持续了

２４０ ｈꎬ后续周期约 ８０ ｈꎮ 在该阶段ꎬ最高电压为

１５０ ｍＶꎬ最大功率密度又有所下降ꎬ为 １􀆰 ６２ Ｗ / ｍ３ꎮ

图 １. ＭＦＣ 反应器电压随底物变化趋势

Ｆｉｇｕｒｅ １. Ｖｏｌｔａｇｅ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｏｆ ＭＦＣｓ ｗｈｅｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｃｈａｎｇｅｄ. Ｐｈａｓｅ １: ＭＦＣ ｓｔａｒｔｉｎｇ ｕｐ ｗｉｔｈ ｌａｃｔａｔｅꎻ Ｐｈａｓｅ ２: Ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｌａｃｔａｔｅ
ｃｈａｎｇｅｄ ｔｏ ｐｒｏｐｉｏｎａｔｅꎻ Ｐｈａｓｅ ３: Ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｃｈａｎｇｅｄ ｔｏ ｌａｃｔａｔｅ.

　 　 对每个阶段ꎬ我们选择代表性的第二个周期ꎬ监
测了一个周期内 ＣＯＤ 的去除率变化(图 ２)ꎮ 结果

发现ꎬ在第一阶段中 ＣＯＤ 去除速度快而且较彻底ꎬ
将近 ７０％的乳酸(３３０ ｍｇ / Ｌ)是在最初的 ９ ｈ 内去
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除的ꎮ 反应器在 ２４ ｈ 内将 ＣＯＤ 浓度降至 ７０ ｍｇ / Ｌꎬ
ＣＯＤ 去除效率达到 ８６％ ꎮ 计算发现ꎬ反应器的库仑

效率(Ｃｏｌｕｍｂｉａ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ)约为 ９％ ꎮ 与之相比ꎬ在
第二阶段中ꎬ丙酸去除较慢ꎬ４８ ｈ 去除率为 ７３％ ꎻ而
第三阶段时ꎬ反应器需要 ７０ ｈ 才可将 ＣＯＤ 去除

７８％ ꎮ 且相比前两阶段ꎬ库仑效率更有所下降ꎮ

图 ２. ＭＦＣ 在不同运行阶段中 ＣＯＤ 去除效率

Ｆｉｇｕｒｅ ２. ＣＯＤ ｒｅｍｏｖａｌ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｉｅｓ ｏｆ ＭＦＣｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｈａｓｅｓ.

２􀆰 ２　 阳极微生物群落的 ＤＧＧＥ 分析

采用 ＤＧＧＥ 技术对底物更换后的阳极微生物

群落结构进行分析ꎬ结果如图 ３ꎮ 对 ＤＧＧＥ 图谱中

部分优势条带进行克隆和测序ꎬ序列与 ＲＤＰ 中的相

似序列一起构建系统发育树ꎬ结果如图 ４ꎮ
通过对 ＤＧＧＥ 图谱的多样性分析ꎬ发现以乳酸

为底物时的微生物群落多样性比丙酸底物时要稍

高ꎮ 第一阶段阳极微生物群落的多样性指数为

２􀆰 ２３ꎬ第二阶段以丙酸为底物的群落多样性指数下

降为 １􀆰 ９７ꎬ群落结构与改变前的第一阶段相似性为

７５％ ꎮ 当底物恢复为乳酸后ꎬ群落多样性指数又上

升为 ２􀆰 ５４ꎬ群落结构与第一阶段群落相似性达到

９５％以上ꎮ 在底物更换过程中ꎬ许多新的条带出现

或富集(如条带 ３ 和 ６)ꎬ而有些条带却逐渐消失(如
条带 ４)ꎮ 其中ꎬ由于底物更换为丙酸而富集的条带

３ 其序列为 Ｃｏｍａｍｏｎａｓ ｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｅ (Ｔ)(ＧｅｎＢａｎｋ 登

录号:Ｍ１１２２４) (相似性 ９９％ )ꎬ条带 ６ 的序列与

Ｑｕａｔｒｉｏｎｉｃｏｃｃｕｓ ａｕｓｔｒａｌｉｅｎｓｉｓ (Ｔ)(ＡＹ００７７２２)相似性

较高ꎻ逐渐消失的条带 ４ 与 Ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｈｉｏｐａｒｕｓ
(Ｔ)(Ｍ７９４２６)具有较高的相似性(９６％ )ꎮ
２􀆰 ３　 ＭＦＣ 阳极微生物群落的高通量测序分析

采用以 １６Ｓ ｒＤＮＡ 为基础的高通量测序技术对

阳极微生物群落组成与丰度进行了分析(图 ５)ꎬ并

图 ３. 不同阶段 ＭＦＣ 阳极微生物群落 ＤＧＧＥ 图谱(Ａ)
及聚类分析(Ｂ)
Ｆｉｇｕｒｅ ３. ＤＧＧＥ ｐｒｏｆｉｌｅ ｏｆ ａｎｏｄｉｃ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ＭＦＣ
ｗｉｔｈ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｃｈａｎｇｉｎｇ (Ａ) ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ＤＧＧＥ ｐｒｏｆｉｌｅｓ
(Ｂ) Ｐ１ꎬ Ｐ２ ａｎｄ Ｐ３ ｒｅｆｅｒ ｔｏ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｐｈａｓｅｓ ｏｆ ＭＦＣꎻ ｎｕｍｂｅｒｓ １ ｔｏ
１２ ｉｎ ｐａｔｔｅｒｎ Ａ ａｒｅ ｔｈｅ ｂａｎｄｓ ｔｏ ｂｅ ｅｘｃｉｓｅｄ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄꎬ ａｎｄ ｔｈｅ
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｉｃｅｓ ｆｏｒ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｒｅ ｓｈｏｗｎ ｂｅｌｏｗꎻ ｓｃａｌｅ ｏｎ ｔｈｅ ｒｉｇｈｔ
ｏｆ ｐａｔｔｅｒｎ Ｂ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ｄｉｓｔａｎｃｅ (％ ).

对微生物群落的多样性以及演替方向进行了比较

(图 ６)ꎮ
根据对微生物群落的高通量分析ꎬ以乳酸为底

物启动 ＭＦＣ 后ꎬＭＦＣ 阳极生物膜微生物群落丰度

超过 １０％的类群依次分别为 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ (４３􀆰 ６０％ )、
Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ (２１􀆰 ６０％ )和 Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
(１０􀆰 １０％ )ꎻ更换为丙酸后富集的新群落中优势的

微生物类群分别是 Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ (４５􀆰 ９０％ )ꎬ
Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ(占 １１􀆰 ６０％ )ꎬＤｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
(１１􀆰 ３０％ )ꎻ阶段 ３ 中的优势微生物与阶段 １ 相似ꎬ
优势 类 群 依 次 为 Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ( ２６􀆰 ２０％ )ꎬ
Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ (１７􀆰 ８０％)、Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ (１１􀆰 ８０％)ꎬ
Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ (１１􀆰 ９０％)ꎬ可见ꎬ以相同底物富集

的 ＭＦＣꎬ阳极微生物群落组成相近ꎮ 由于底物均相

对简单ꎬ微生物群落的系统分布范围较窄ꎬ优势类群

局限于 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 门和 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 门ꎮ
通过对微生物群落多样性分析ꎬ发现微生物群

落的多样性指数随着反应器的运行和底物的更换ꎬ

８９４１



高崇洋等: 微生物燃料电池阳极微生物群落对乳酸￣丙酸￣乳酸底物转换的响应特征. /微生物学报(２０１５)５５(１１)

图 ４. ＤＧＧＥ 图谱中优势条带序列与相似序列构建的系统发育树

Ｆｉｇｕｒｅ ４. Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ １６Ｓ ｒＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｆｒｏｍ ＤＧＧＥ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｃｌｏｓｅｓｔ ｍａｔｃｈｅｓ ａｎｄ
ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ. Ｂａｎｄ １ ｔｏ １２ ｒｅｆｅｒ ｔｏ ｔｈｅ ｂａｎｄｓ Ｎｏ. １ ｔｏ １２ ｉｎ ＤＧＧＥ ｐｒｏｆｉｌｅｓ Ｆｉｇｕｒｅ ３. Ｂａｃｔｅｒｉａ ａｒｅ ｔｙｐｉｃａｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｓｔｒａｉｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｆｒｏｍ ＧｅｎＢａｎｋ ｄａｔａｂａｓｅ. Ｎｕｍｂｅｒｓ ｉｎ ｐａｒｅｎｔｈｅｓｅｓ ａｒｅ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ ｉｎ ＧｅｎＢａｎｋ. Ｔｈｅ ｔｒｅｅ ｗａｓ
ｇｅｎｅｒａｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣Ｊｏｉｎｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ １０００ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ. Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｎ ｔｈｅ ｂｒａｎｃｈｅｓ ａｒｅ ｔｈｅｉｒ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ
ｖａｌｕｅｓꎬ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅｓ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ ５０％ ａｒｅ ｎｏｔ ｓｈｏｗｎ. Ｔｈｅ ｓｃａｌｅ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｔｒｅｅ ｉｓ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ｄｉｓｔａｎｃｅ (２％ ).

是持续上升的ꎮ 最初以乳酸为底物富集的阳极微生

物群落多样性最低ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数为 ４􀆰 ２６ꎬ当丙酸替

换乳酸后ꎬＳｈａｎｎｏｎ 多样性指数上升为 ５􀆰 ０ꎬ当再次

以乳酸作为底物时ꎬ阳极微生物群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 多

样性指数进一步提升至 ５􀆰 ４ꎮ 从主成分分析结果来

看ꎬ阶段 ２ 中的微生物群落沿 ＰＣ１ 方向与阶段 １ 具

有较大的分离ꎬ分离度达到 ０􀆰 ６ꎻ而在阶段 ３ 中ꎬ微
生物群落则沿 ＰＣ１ 方向折返ꎬ与阶段 １ 逐渐靠近ꎬ
分离度减小为 ０􀆰 ３５ꎮ

３　 讨论

３􀆰 １　 底物变化对 ＭＦＣ 运行效率的影响

在本研究中ꎬＭＦＣ 的启动以及更换底物后ꎬ
ＭＦＣ 产电的恢复过程均需要较长的时间ꎮ 这表明ꎬ
底物更换后ꎬ其微生物的富集过程类似于启动过程ꎬ
ＭＦＣ 均需要重新建立新的微生物群落来利用新的

底物[５]ꎮ 在实际废水处理中ꎬ水质的波动是常见现

象ꎬ许多学者观察到在水质波动过程中ꎬＭＦＣ 需要

较长的适应期ꎬ如 Ｃｈａｅ 等[４] 和 Ｚｈａｎｇ 等[５] 在将

ＭＦＣ 中乙酸底物替换为葡萄糖后ꎬ发现大约需要３ ｄ
左右的适应期ꎬ在此期间电压较低ꎬ类似于 ＭＦＣ 的

启动过程ꎻ但将葡萄糖启动的 ＭＦＣꎬ底物更换为乙

酸后ꎬＭＦＣ 却能够快速适应产电ꎬ这表明能够利用

乙酸产电的微生物类群在葡萄糖启动的 ＭＦＣ 中已

经大量存在ꎬ当更换为乙酸后ꎬ相当于越过了葡萄糖

发酵过程ꎬ提供了更直接的产电底物[４]ꎮ
在结构上ꎬ丙酸与乳酸都是三个碳有机酸ꎬ都含

有羧基ꎮ 然而ꎬ乳酸更换为丙酸后ꎬ反应器需要较长

的时间才能够适应ꎬ电压才能恢复到之前的状态ꎮ
这是因为两者的厌氧降解途径巨大差异导致

的[１２ － １３]ꎮ 一般说来ꎬ乳酸在厌氧条件下降解时ꎬ首
先被转化成丙酮酸ꎬ丙酮酸再进一步降解成甲酸和

乙酸[１３]ꎻ然而ꎬ丙酸则直接转化成乙酸和 ＣＯ２
[１２]ꎮ

虽然二者厌氧降解均能够产生乙酸ꎬ但由于代谢途

径不同ꎬ乳酸替换为丙酸后ꎬ需要逐渐驯化阳极生物
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图 ５. ＭＦＣ 阳极微生物群落的组成与丰度

Ｆｉｇｕｒｅ ５. Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ａｎｏｄｉｃ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ＭＦＣｓ.

膜ꎬ产生不同的微生物种群才能够降解丙酸ꎮ
乳酸和丙酸的厌氧降解都产生中间代谢产物乙

酸ꎬ因此能够利用乙酸的微生物种群应该在阳极微

生物群落中已经存在ꎬ两底物中能够利用乙酸的微

图 ６. 微生物群落的多样性(Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ)(Ａ)及主成分分析(ＰＣＡ)(Ｂ)
Ｆｉｇｕｒｅ ６. Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ (Ａ) ａｎｄ ｐｒｉｎｃｉｐｌｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＰＣＡ) ｆｏｒ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ (Ｂ) ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ １６Ｓ ｒＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ.

生物存在重叠性ꎮ 如果这种重叠性较大ꎬ反应器则

不会由于富集新的微生物群落而出现较明显的停滞

期ꎮ 实际废水的成分比较复杂而且多变ꎬ需要多种

的微生物类群相互作用才能完成降解过程ꎬ底物改

变而导致的阳极微生物群落变化及生态位空穴ꎬ可
由其他功能相近的微生物类群进行补充[１４]ꎬ从而缩

短 ＭＦＣ 的停滞期ꎮ 当然ꎬ这也会由于发酵微生物的

电子分流作用而导致库仑效率的降低[１５]ꎮ 在本研

究中ꎬ随着底物的更替ꎬ最高电压和最大功率密度持

续下降ꎬ则极可能是由于微生物群落多样性持续上

升、发酵微生物的贡献逐渐提高而产电微生物的作

用相对下降导致的ꎮ
由此可见ꎬ底物改变对 ＭＦＣ 运行效率的影响是

显而易见的ꎬ针对新的底物ꎬＭＦＣ 产电的恢复需要

较长的适应期ꎬ而多样性较高的混合底物将会极大

地缩短 ＭＦＣ 的停滞时间ꎮ
３􀆰 ２　 微生物群落对底物变化的响应

从微生物群落多样性角度来看ꎬ底物更换提高

了多样性(图 ６￣Ａ)ꎮ 而 ＤＧＧＥ 图谱显示丙酸底物降

低了多样性ꎬ这可能是因为 ＤＧＧＥ 对微生物群落的

多样性分析有限ꎬ某些丰度异常高的类群则会掩盖

丰度较差类群的显示[１６]ꎬ相比之下ꎬ高通量测序技

术则可以获得较低丰度的微生物类群[１７]ꎬ是对

ＤＧＧＥ 群落结构分析的有益补充ꎮ 根据 ＤＧＧＥ 图谱

及特异条带的测序分析ꎬ丙酸底物投加后引起

Ｃｏｍａｍｏｎａｓ ｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｉ ( 条 带 ３ ) 的 出 现、
Ｑｕａｔｒｉｏｎｉｃｏｃｃｕｓ ａｕｓｔｒａｌｉｅｎｓｉｓ (条带 ６ ) 的富集以及

Ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｈｉｏｐａｒｕｓ(条带 ４)的消亡ꎮ Ｊｕａｎｇ 等[１８]

研究发现ꎬＣ. ｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｉ 是一株具有较高产电能力

的革兰氏阴性细菌ꎬ在许多 ＭＦＣ 阳极生物膜中广泛

存在ꎬ当将其纯菌接种到 ＭＦＣ 反应器中以后ꎬＣ.
ｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｉ 比其它革兰氏阴性细菌表现出更强的产

电能力ꎮ 因此ꎬ我们推断该菌株能在 ＭＦＣ 阳极生物
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膜中富集ꎬ能够促进 ＭＦＣ 以丙酸为底物时的产电过

程ꎮ Ｑ. ａｕｓｔｒａｌｉｅｎｓｉｓ 是一株能够以丙酸为唯一碳源

的革兰氏阴性好氧菌ꎬ与好氧活性污泥肿胀有

关[１９]ꎮ 该菌株的富集可能与 ＭＦＣ 的阳室内存在氧

气有关ꎬ它能够在好氧条件下降解利用丙酸ꎬ消除反

应器的氧气ꎬ从而保证系统的缺氧特征ꎬ进而为其它

厌氧微生物提供良好的生存环境[２０]ꎮ
Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 纲中 Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ 属的微生物是

典型的产电微生物[２１]ꎮ 它们能够在氧化有机物的

同时ꎬ还原 Ｆｅ(ＩＩＩ)ꎬ从而占据厌氧微生物食物链中

的特殊生态位ꎬ对 ＭＦＣ 产电过程中具有重要意义ꎮ
我们发现本研究中的条带 ５ 和 ８ 分别与 Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ
ｐｓｙｃｈｒｏｐｈｉｌｕｓ Ｐ３５ ( Ｔ ) ( ＡＹ６５３５４９ ) 和 Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ
ｓｕｌｆｕｒｒｅｄｕｃｅｎｓ ＰＣＡ(Ｔ) (Ｕ１３９２８)有较高的相似性ꎮ
这些菌株是典型的铁还原菌ꎬ但在本研究的 ＭＦＣ 中

不存在 Ｆｅ(ＩＩＩ)ꎬ它们则可能通过氧化乙酸将电子传

递到阳极获得能量[２２ － ２３]ꎮ 其实ꎬ在本研究中ꎬ无论

其底物是乳酸还是丙酸ꎬ乙酸都是重要的中间产

物[１２ － １３]ꎬ因此ꎬ它们能够被乳酸底物富集ꎬ也能够被

丙酸底物富集ꎬ并在 ＭＦＣ 整个运行过程中一直存

在ꎬ即使底物发生变化ꎬ对它们影响也较小(图 ３)ꎮ
这些微生物是 ＭＦＣ 在不同底物时重叠的微生物种

群ꎬ当底物发生变化时ꎬ底物代谢链中前端的微生物

种群需要重新富集ꎬ而这些微生物则可保持相对稳

定ꎮ 在高通量测序结果中ꎬ我们在微生物属级水平

上ꎬ比较了各个样品中微生物群落的组成和丰度

(表 １)ꎬ发现 Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ 属微生物被乳酸和丙酸逐渐

富集ꎬ其丰度从阶段 １ 的 １􀆰 ６２％ 上升至阶段 ２ 中的

１０􀆰 ２９％以及阶段 ３ 中的 １１􀆰 ４０％ ꎮ 由于 ＭＦＣ 的功

率密度与 Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ 属微生物的数量和丰度成正

比[２４]ꎬ因此这类微生物的高丰度对 ＭＦＣ 的产电效

率具有重要贡献ꎬ对 ＭＦＣ 的成功启动和稳定运行具

有重要作用ꎮ
根据表 １ꎬ我们发现被丙酸底物充分富集、而在

乳酸底物丰度均较低的微生物还有 Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ
(在丙酸底物下的丰度达到 ２２􀆰 ４６％ )、Ｎｏｖｉｓｐｉｒｉｌｌｕｍ
(４􀆰 ６８％ )、Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ (１􀆰 １８％ ) 等ꎮ 有研究表明ꎬ
Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ 属中的有些种是重要的反硝化聚磷

菌ꎬ它们能够在厌氧条件下完全降解芳香烃化合物

产生二氧化碳ꎻ或者当硝酸盐存在时ꎬ将电子传递给

硝酸盐[２５]ꎮ 这类微生物在 ＭＦＣ 阳极微生物群落中

经常被检测到ꎬ而且一般丰度都很高ꎬ且能够以乙酸

和丙酸为唯一电子供体[２６]ꎬ这意味着它们可能参与

或协助 ＭＦＣ 阳极的产电过程ꎮ
可见ꎬ底物的替换确实能够改变阳极微生物群

落结构ꎬＤｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ ｓｐｐ. 等表现出对丙酸底物的

较强响应ꎬ而被进一步富集ꎻ产电微生物 Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ
属对 ＭＦＣ 产电和稳定具有重要意义ꎮ

表 １. 底物发生改变时阳极微生物群落在属级水平的变化

Ｔａｂｌｅ １. Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｇｅｎｅｒａ ｗｉｔｈ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｓｗｉｔｃｈｉｎｇ

Ｔａｘｏｎｏｍｙ Ａｂｕｎｄａｎｃｅ (ａｂｏｖｅ ０􀆰 １％ )
Ｐｈｙｌｕｍ ｏｒ Ｃｌａｓｓ Ｇｅｎｕｓ Ｐｈａｓｅ１ Ｐｈａｓｅ２ Ｐｈａｓｅ３
Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｇｅｏｔｈｒｉｘ ０􀆰 ３３ ０􀆰 ００ ０􀆰 ００
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｇｏｒｄｏｎｉａ ０􀆰 ０９ ０􀆰 ５８ １􀆰 ３６

Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ０􀆰 １９ ０􀆰 ６７ １􀆰 １３
Ｐｒｏｐｉｏｎｉｃｉｍｏｎａｓ ０􀆰 ０３ ０􀆰 ２１ ０􀆰 ４４

Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ ０􀆰 １０ ０􀆰 ０５ ０􀆰 ０３
Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ０􀆰 １４ １􀆰 １８ ０􀆰 ６９
Ａｎａｅｒｏｍｕｓａ ４２􀆰 ５９ １􀆰 ２２ １６􀆰 ０４

Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｂｏｓｅａ ０􀆰 ０１ １􀆰 ２８ １􀆰 １２
Ｒｈｏｄｏｐｌａｎｅｓ ０􀆰 ０４ ０􀆰 １５ ０􀆰 １０
Ａｚｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍ ０􀆰 ２０ １􀆰 ４４ ０􀆰 ２７
Ｎｏｖｉｓｐｉｒｉｌｌｕｍ ０􀆰 ００ ４􀆰 ６８ １􀆰 ２８
Ｋａｉｓｔｏｂａｃｔｅｒ ０􀆰 ０１ ０􀆰 １２ ０􀆰 ００
Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ ０􀆰 ０２ ０􀆰 ０７ ０􀆰 ３４

Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ ０􀆰 ０８ ０􀆰 １４ ０􀆰 １５
Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ ３􀆰 ３０ ２２􀆰 ４６ ６􀆰 ２６
Ｚｏｏｇｌｏｅａ ０􀆰 ３９ ０􀆰 ２６ ０􀆰 ２３

Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏ ０􀆰 １７ ０􀆰 ４６ ０􀆰 ２１
Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ １􀆰 ６２ １０􀆰 ２９ １１􀆰 ４０

Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ ４􀆰 １６ ０􀆰 １５ ０􀆰 ４２
Ｈａｌｏｍｏｎａｓ ０􀆰 １５ １􀆰 ５６ １􀆰 ５８
Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ ４􀆰 ３６ ０􀆰 ４６ １􀆰 ５４
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ １０􀆰 ９２ ４􀆰 ７１ ５􀆰 ５３
Ｄｏｋｄｏｎｅｌｌａ ０􀆰 ２４ ０􀆰 ６７ １􀆰 ４４
Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ ０􀆰 １３ ０􀆰 ２３ ０􀆰 ２６

Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ Ｔｒｅｐｏｎｅｍａ ０􀆰 ０２ ０􀆰 ８２ ０􀆰 ６２
Ｔｈｅｒｍｉ Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｕｓ ０􀆰 ０９ ０􀆰 ８８ ２􀆰 ６９
Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ Ｒｕｂｒｉｔａｌｅａ ２􀆰 ３６ ０􀆰 １１ ０􀆰 １７

３􀆰 ３　 微生物群落恢复的可能性

当外界的环境又恢复到初始状态后ꎬ微生物群

落能否随之恢复到原来的状态是当前人们非常关切

的生态学问题ꎮ 根据图 ３ 和图 ６ꎬ当底物又重新更

换为乳酸后ꎬＭＦＣ 阳极生物膜样品中的微生物群落

与最初的以乳酸为底物的微生物群落相似性达到

９５％以上ꎬ微生物群落的发展方向出现了折返的现

象ꎬ即微生物群落有向原来微生物群落组成结构发

展的趋势ꎮ
在 ＤＧＧＥ 图谱中ꎬ条带 ４ 表现为依赖乳酸底物ꎬ
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它 ２ 次被乳酸底物富集ꎮ 该条带最相似序列为

Ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｈｉｏｐａｒｕｓ (Ｔ) (Ｍ７９４２６ꎬ相似性 ９６％ )ꎮ
Ｔ. ｔｈｉｏｐａｒｕｓ 是能够氧化硫化物的化能自养型微生

物ꎬ在以硫化物为底物的 ＭＦＣ 中广泛存在ꎬ并负责

硫化物的氧化和电的产生[２７]ꎮ 同样ꎬ根据表 １ꎬ我
们发现 Ａｎａｅｒｏｍｕｓａ 和 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 两个属是比较典

型的在阶段 １ 和阶段 ３ 被富集的类群ꎮ 在 ＭＦＣ 阶

段 １ 阳极微生物群落中ꎬＡｎａｅｒｏｍｕｓａ 属的微生物被

乳酸极大地富集ꎬ丰度高达 ４２􀆰 ５９％ ꎬ然后在经历一

次丙酸底物的驯化后(此时丰度仅为 １􀆰 ２２％ )ꎬ该类

群微生物又在阶段 ３ 中得以富集ꎬ丰度又达到

１６􀆰 ０４％ ꎮ 该属微生物的丰度随着乳酸的投加而再

次出现ꎬ表明它们在乳酸的降解和 ＭＦＣ 运行过程

中具有重要作用ꎮ 该菌属最初被认为是能够利用

氨基酸的类群ꎬ但 Ｂｏｒｏｌｅ 等[２８]应用葡萄糖、乳酸和

纤维素的混合碳源ꎬ富集得到了具有很高产电能

力的阳极微生物群落ꎬ其中 Ａｎａｅｒｏｍｕｓａ 属微生物

的丰度高达 ４１％ ꎬ这与本研究非常相似ꎮ 因此ꎬ作
者也认为该类微生物可能实际参与了 ＭＦＣ 的产电

过程ꎮ
同样ꎬＰｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 属微生物的丰度变化也呈现

类似的趋势ꎮ 它们被乳酸再次富集ꎬ此时在阳极微

生物群落中的丰度为 ５􀆰 ５３％ ꎮ 该菌属是广泛分布

的革兰氏阴性好氧菌ꎬ但经常发现这类微生物在以

乳酸为底物的厌氧反应器中存在[２９]ꎮ 它们有可能

实际参与乳酸的降解ꎬ同时通过它们的呼吸作用消

除反应器的氧气ꎬ从而保证系统的缺氧特征ꎬ进而为

其它厌氧微生物提供良好的生存环境ꎮ 因此ꎬ它们

的广泛存在对 ＭＦＣ 的产电过程是极有利的[２０]ꎮ
本研究利用乳酸与丙酸的交替底物试验证实ꎬ

当底物条件恢复时ꎬ微生物群落具有恢复到原来状

态的趋势ꎮ 但这种现象的普遍性ꎬ仍有待于应用更

多的底物试验进一步证实ꎮ

４　 结论

本研究探讨了底物波动对 ＭＦＣ 运行效率和阳

极微生物群落的影响ꎮ 发现更换底物对 ＭＦＣ 产电

的影响与ＭＦＣ 启动过程类似ꎬ能够显著地影响ＭＦＣ
的产电效率ꎬＭＦＣ 均需要较长的适应期ꎮ ＭＦＣ 阳极

微生物群落对底物依赖性很强ꎬＤｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ ｓｐｐ.
和 Ｃｏｍａｍｏｎａｓ ｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｉ 等类群对丙酸底物有较强

响应ꎬ进而被富集ꎻ Ａｎａｅｒｏｍｕｓａ ｓｐｐ. 、 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ
ｓｐｐ. 以及 Ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｈｉｏｐａｒｕｓ 对乳酸底物具有强烈

的响应ꎬ随着乳酸底物的投加而富集ꎻ产电微生物

Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ ｓｐｐ. 是各种底物的共有种群ꎬ随着底物变

化其丰度逐渐提高ꎮ 以上这些微生物类群对 ＭＦＣ
产电和稳定均具有重要作用ꎮ
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ＰＭꎬ Ｆｌａｎａｇａｎ ＫＡꎬ Ａｋｌｕｊｋａｒ Ｍꎬ Ｂｕｔｌｅｒ ＪＥꎬ Ｇｉｌｏｔｅａｕｘ Ｌꎬ
Ｒｏｔａｒｕ ＡＥꎬ Ｈｏｌｍｅｓ ＤＥꎬ Ｆｒａｎｋｓ ＡＥꎬ Ｏｒｅｌｌａｎａ Ｒꎬ Ｒｉｓｓｏ
Ｃꎬ Ｎｅｖｉｎ ＫＰ. Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ: ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｅ ｅｌｅｃｔｒｉｃ′ ｓ
ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ａｎｄ ｐｒａｃｔｉｃａｌ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ. Ａｄｖａｎｃｅｓ
ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１１ꎬ ５９: １￣１００.

[２２] Ｃａｃｃａｖｏ Ｆꎬ Ｊｒ. ꎬ Ｌｏｎｅｒｇａｎ ＤＪꎬ Ｌｏｖｌｅｙ ＤＲꎬ Ｄａｖｉｓ Ｍꎬ
Ｓｔｏｌｚ ＪＦꎬ ＭｃＩｎｅｒｎｅｙ ＭＪ. Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ ｓｕｌｆｕｒｒｅｄｕｃｅｎｓ ｓｐ.
ｎｏｖ. ꎬ ａ ｈｙｄｒｏｇｅｎ￣ ａｎｄ ａｃｅｔａｔｅ￣ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｄｉｓｓｉｍｉｌａｔｏｒｙ
ｍｅｔａｌ￣ｒｅｄｕｃｉｎｇ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ. Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ １９９４ꎬ ６０(１０): ３７５２￣３７５９.

[２３] Ｎｅｖｉｎ ＫＰꎬ Ｈｏｌｍｅｓ ＤＥꎬ Ｗｏｏｄａｒｄ ＴＬꎬ Ｈｉｎｌｅｉｎ ＥＳꎬ
Ｏｓｔｅｎｄｏｒｆ ＤＷꎬ Ｌｏｖｌｅｙ ＤＲ. Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ ｂｅｍｉｄｊｉｅｎｓｉｓ ｓｐ.
ｎｏｖ. ａｎｄ Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ ｐｓｙｃｈｒｏｐｈｉｌｕｓ ｓｐ. ｎｏｖ. ꎬ ｔｗｏ ｎｏｖｅｌ Ｆｅ
(ＩＩＩ)￣ｒｅｄｕｃｉｎｇ ｓｕｂｓｕｒｆａｃｅ ｉｓｏｌａｔｅｓ. Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ
ｏｆ Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２００５ꎬ ５５(Ｐｔ
４): １６６７￣１６７４.

[２４] Ｓｕｎ ＹＭꎬ Ｗｅｉ ＪＣꎬ Ｌｉａｎｇ Ｐꎬ Ｈｕａｎｇ Ｘ. Ｅｌｅｃｔｒｉｃｉｔｙ
ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｆｕｅｌ ｃｅｌｌｓ ｐａｃｋｅｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｎｏｄｉｃ ｍａｔｅｒｉａｌｓ.
Ｂｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ２０１１ꎬ １０２(２３): １０８８６￣１０８９１.

[２５] Ｃａｒｏｓｉａ ＭＦꎬ Ｏｋａｄａ ＤＹꎬ Ｓａｋａｍｏｔｏ ＩＫꎬ Ｓｉｌｖａ ＥＬꎬ
Ｖａｒｅｓｃｈｅ ＭＢＡ. Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｌｉｎｅａｒ ａｌｋｙｌｂｅｎｚｅｎｅ ｓｕｌｆｏｎａｔｅ ｉｎ ａｎ
ａｎａｅｒｏｂｉｃ ｒｅａｃｔｏｒ ｔｒｅａｔｉｎｇ ｗａｓｔｅｗａｔｅｒ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｓｏａｐ
ｐｏｗｄｅｒ. Ｂｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ２０１４ꎬ １６７: ３１６￣３２３.

[２６] Ｋｉｍ ＪＲꎬ Ｊｕｎｇ ＳＨꎬ Ｒｅｇａｎ ＪＭꎬ Ｌｏｇａｎ ＢＥ. Ｅｌｅｃｔｒｉｃｉｔｙ
ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ａｌｃｏｈｏｌ
ｐｏｗｅｒｅｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｅｌ ｃｅｌｌｓ. Ｂｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ
２００７ꎬ ９８(１３): ２５６８￣２５７７.

[２７] Ｃａｉ Ｊꎬ Ｚｈｅｎｇ Ｐꎬ Ｘｉｎｇ ＹＪꎬ Ｑａｉｓａｒ Ｍ. Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｅｌｅｃｔｒｉｃｉｔｙ
ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｅｌ ｃｅｌｌ
ｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓｌｙ ｔｒｅａｔｉｎｇ ｓｕｌｆｉｄｅ ａｎｄ ｎｉｔｒａｔｅ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ｐｏｗｅｒ Ｓｏｕｒｃｅｓꎬ ２０１５ꎬ ２８１: ２７￣３３.

[２８] Ｂｏｒｏｌｅ ＡＰꎬ Ｈａｍｉｌｔｏｎ ＣＹꎬ Ｖｉｓｈｎｉｖｅｔｓｋａｙａ ＴＡꎬ Ｌｅａｋ Ｄꎬ
Ａｎｄｒａｓ Ｃꎬ Ｍｏｒｒｅｌｌ￣Ｆａｌｖｅｙ Ｊꎬ Ｋｅｌｌｅｒ Ｍꎬ Ｄａｖｉｓｏｎ Ｂ.
Ｉｎｔｅｇｒａｔｉｎｇ ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ ｄｅｓｉｇｎ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔｓ ｗｉｔｈ
ｅｘｏｅｌｅｃｔｒｏｇｅｎ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｐｒｏｃｅｓｓ ｔｏ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｐｏｗｅｒ ｏｕｔｐｕｔ
ｆｒｏｍ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｅｌ ｃｅｌｌｓ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｏｗｅｒ Ｓｏｕｒｃｅｓꎬ
２００９ꎬ １９１(２): ５２０￣５２７.

[２９] Ｚｈａｏ ＹＧꎬ Ｒｅｎ ＮＱꎬ Ｗａｎｇ ＡＪ. Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ
ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｖｅ ａｃｉｄｏｇｅｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｓｕｌｆａｔｅ￣ｒｅｄｕｃｉｎｇ
ｂａｃｔｅｒｉａ ｔｏ ｌａｃｔａｔｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｕｌｆａｔｅ ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ.
Ｃｈｅｍｏｓｐｈｅｒｅꎬ ２００８ꎬ ７２(２): ２３３￣２４２.

３０５１



Ｃｈｏｎｇｙａｎｇ Ｇａｏ ｅｔ ａｌ. / Ａｃｔａ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ(２０１５)５５(１１)

Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｅｌ ｃｅｌｌ ａｎｏｄｉｃ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｔｏ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｓｗｉｔｃｈ ｏｆ ｌａｃｔａｔｅ￣ｐｒｏｐｉｏｎａｔｅ￣
ｌａｃｔａｔｅ

Ｃｈｏｎｇｙａｎｇ Ｇａｏ１ꎬＷｅｉｍｉｎ Ｗｕ２ꎬＹａｎｈｕｉ Ｚｈａｏ３ꎬＡｉｊｉｅ Ｗａｎｇ１∗ꎬＮａｎｑｉ Ｒｅｎ１ꎬＭｉｎ Ｗａｎｇ３ꎬ
Ｙａｎｇｇｕｏ Ｚｈａｏ３

１ Ｓｃｈｏｏｌ ｏｆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ａｎｄ Ｍｕｎｉｃｉｐａｌ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇꎬ Ｈａｒｂｉｎ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ Ｈａｒｂｉｎ １５００９０ꎬ Ｈｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇ
Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ Ｃｈｉｎａ
２ Ｄｅｐａｒｔｍｅｎｔ ｏｆ Ｃｉｖｉｌ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇꎬ Ｓｔａｎｆｏｒｄ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｓｔａｎｆｏｒｄꎬ ＣＡ ９４３０５￣４０２０ꎬ ＵＳＡ
３ Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇꎬ Ｏｃｅａｎ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃｈｉｎａꎬ Ｑｉｎｇｄａｏ ２６６１００ꎬ Ｓｈａｎｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ
Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ:[Ｏｂｊｅｃｔｉｖｅ] Ｔｏ ｓｔｕｄｙ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ｅｌｅｃｔｒｉｃｉｔｙ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｅｌ ｃｅｌｌ
(ＭＦＣ) ａｎｄ ａｎｏｄｉｃ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ. [Ｍｅｔｈｏｄｓ] Ａｎ ＭＦＣ ｗａｓ ｓｔａｒｔｅｄ ｕｐ ａｎｄ ｏｐｅｒａｔｅｄ ｂｙ ｆｅｅｄｉｎｇ ｉｎ ｔｕｒｎ ｗｉｔｈ
ｌａｃｔａｔｅꎬ ｔｈｅｎ ｗｉｔｈ ｐｒｏｐｉｏｎａｔｅ ａｎｄ ｆｉｎａｌｌｙ ｗｉｔｈ ｌａｃｔａｔｅ. Ｔｈｅ ａｎｏｄｉｃ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗｅｒｅ ｍｏｎｉｔｏｒｅｄ ｂｙ ｕｓｉｎｇ ｃｕｌｔｕｒｅ￣
ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ. [Ｒｅｓｕｌｔｓ] Ｔｈｅ ｓｗｉｔｃｈ ｏｆ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｍａｒｋｅｄｌｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｔｈｅ ｐｏｗｅｒ
ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｏｆ ＭＦＣ. Ｉｔ ｒｅｑｕｉｒｅｄ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｌｏｎｇ ｔｉｍｅ ｔｏ ｒｅｃｏｖｅｒ ｔｈｅ ｅｌｅｃｔｒｉｃｉｔｙ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｃａｐａｂｉｌｉｔｙ ａｓ ｔｈｅ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｗａｓ
ｓｗｉｔｃｈｅｄ. Ｔｈｅ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｓｗｉｔｃｈ ａｌｓｏ ｃｈａｎｇｅｄ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ. Ａｎａｅｒｏｍｕｓａ ｓｐｐ. ꎬ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｓｐｐ.
ａｎｄ Ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｈｉｏｐａｒｕｓ ｗｅｒｅ ｄｏｍｉｎａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｌａｃｔａｔｅ ｆｅｄ ｂｅｃａｕｓｅ ｔｈｅｙ ｗｅｒｅ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ ｌａｃｔａｔｅ. Ｗｈｅｎ
ｐｒｏｐｉｏｎａｔｅ ｗａｓ ｓｕｐｐｌｉｅｄ ａｓ ｓｏｌｅ ｓｕｂｓｔｒａｔｅꎬ Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ ｓｐｐ. ａｎｄ Ｃｏｍａｍｏｎａｓ ｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｅ ｗｅｒｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ. Ｔｈｅ ｅｌｅｃｔｒｉｃｉｔｙ￣
ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａꎬ Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ ｓｐｐ. ꎬ ｗｅｒｅ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｂｙ ａｃｅｔａｔｅ ｆｒｏｍ ｅｉｔｈｅｒ ｌａｃｔａｔｅ ｏｒ ｐｒｏｐｉｏｎａｔｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ. Ｈｅｎｃｅꎬ
Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ ｓｐｐ. ｗａｓ ａｎ ｏｖｅｒｌａｐｐｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ. [Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ] Ａ
ｗｅｌｌ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ａｎｄ ａｎｏｄｉｃ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｗａｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ＭＦＣ ｗｉｔｈ ｓｗｉｔｃｈｉｎｇ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ. Ｔｏ
ｒｅｄｕｃｅ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｆｌｕｃｔｕａｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ＭＦＣ ｅｌｅｃｔｒｉｃｉｔｙ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎꎬ ｍｏｒｅ ｃｏｍｐｌｅｘ ｏｒｇａｎｉｃ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｓｈｏｕｌｄ ｂｅ
ｐｒｏｖｉｄｅｄ ａｓ ｂｒｏａｄｅｒ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ｗｈｉｃｈ ｃｏｕｌｄ ｉｍｐｒｏｖｅ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｏｖｅｒｌａｐ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ＭＦＣ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ.
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