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摘 要：为全面评估大量消毒剂施用对猪场粪污厌氧发酵系统造成的损害程度，选择卫可（VirkonTM）消毒剂为研究对象，在全自动

甲烷潜力测试系统（AMPTS Ⅱ）中采取一次性投料的厌氧湿式发酵方式，探索质量浓度为 0.05%和 0.5%的卫可对系统产CH4、水

质污染物降解、微生物群落等方面影响。结果表明：卫可会导致厌氧发酵系统出现抑制产CH4、COD不降反升、大幅促进氮磷释放

等异常现象。对照组（CK组，新鲜猪粪添加接种污泥）和0.05%、0.5%卫可试验组（分别记为L组和H组）的最大产CH4速率分别为

（23.54±0.06）、（18.90±1.49）mL·g-1·d-1、（7.73±0.01）mL·g-1·d-1，且L组和H组的CH4总产量分别降低7.53%和92.60%（P<0.001），而
CH4速率常数也由 0.267 d-1（CK组）下降到 0.225 d-1（L组）；理化指标方面，在第 0天（启动期）和第 12天（结束期），H组较CK组的

COD、TP、NH3-N、TN分别显著高出148.77%和368.97%、214.11%和498.12%、64.79%和44.37%、68.77%和53.30%。高通量测序发
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非洲猪瘟（African swine fever，ASF）蔓延对我国

养猪行业产生巨大冲击，消毒作为一种可有效切断病

原微生物传播途径和控制传染病的重要防疫手段，导

致消毒剂用量激增，进而造成大量消毒剂残留于猪场

粪尿并随粪尿一同流入后端废水处理系统，从而对以

“微生物作用”为主体的废水处理系统产生不利影响，

导致出水水质变差[1-2]。

当前猪场常用的消毒剂主要包括碱类、醛类、卤

素类、酚类和氧化剂等，其主要是通过使微生物的蛋

白质、酶、核酸结构发生致死性改变，使酶系统和细胞

结构受损，从而抑制细胞代谢机能[1]。近些年，练植

婵等[3]、吴园园[4]和张京景等[5]报道了多种残留消毒剂

对厌氧发酵系统的影响，并指出过量消毒剂会抑制

CH4产生且会降低 COD、NH3-N等污染物去除效果，

但这些研究均未从微生物层面对这些现象进行分析。

基于当前畜禽养殖粪污处理，关于微生物多样性的研

究多集中于重金属和抗生素等方面[6-8]，而有关高剂

量残留消毒剂对厌氧发酵过程中微生物多样性变化

的影响研究甚少。在非洲猪瘟尚未得到遏制的情况

下，可以预见今后消毒剂在各类环境介质中将普遍存

在且浓度将逐年增加，因此，本文选择一款杀菌效果

明显的国际知名、且使用广泛的商品消毒剂——卫可

（VirkonTM，主要成分是过硫酸氢钾）作为研究对象[9]，

从CH4产量[10]、COD等理化指标[11]和微生物群落的结

Effects of VirkonTM application on the operation and microbial diversity of the anaerobic digestion system in
pig farms
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（1. Institute of Microbiology, Jiangxi Academy of Sciences, Nanchang 330096, China; 2. School of Water Resources and Hydropower
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Abstract：To comprehensively evaluate the degree of damage caused by the application of a large number of disinfectants to the anaerobic
fermentation system of manure in pig farms, VirkonTM disinfectant was selected as the research object. The effects of 0.05% and 0.5%
VirkonTM on CH4 production, water pollutant degradation, and microbial communities in the system were explored through anaerobic wet
fermentation with one-time feeding in the Automatic Methane Potential Test System Ⅱ. The results showed that VirkonTM could inhibit the
production of CH4, increase COD, and greatly promote the release of nitrogen and phosphorus in the anaerobic fermentation system. The
maximum gas production rate of the control check group（CK group）, 0.05%, and 0.5% VirkonTM groups（L group and H group,
respectively）were（23.54±0.06）,（18.90±1.49）mL·g-1·d-1, and（7.73±0.01）mL·g-1·d-1, respectively. The total CH4 production of groups
L and H decreased by 7.53% and 92.60%（P<0.001）, respectively. While the CH4 rate constant decreased from 0.267 d-1（CK group）to
0.225 d-1（L group）. In terms of physical and chemical indicators：on the 0th day（start-up phase）and the 12th day（end phase）, in the H
group compared with the CK group, COD increased by 148.77% and 368.97%, TP increased by 214.11% and 498.12%, NH3-N increased
by 64.79% and 44.37%, and TN increased by 68.77% and 53.30%, respectively. Simultaneously, all of them showed significant
differences. High-throughput sequencing found that VirkonTM caused significant changes the composition, diversity and abundance of
bacterial communities in the anaerobic systems. The Ace, Chao, and Shannon indexes in the L and H groups were lower than those in the
CK group, while the opposite was seen for the Simpson index. The Firmicutes was found to be the first dominant bacterial group, followed
by Proteobacteria, Chloroflexi, and Bacteroidetes. The abundance of other microorganisms were all lower than 5%, and Firmicutes
increased with the increase of VirkonTM concentration, but Proteobacteria, Chloroflexi, and Bacteroidetes were the opposite. And even
Thermotogae and Cloacimonetes disappeared due to high doses of VirkonTM. At the genus level, Trichococcus decreased from 42%–59% to
12%–30%; in contrast, Peptostreptococcus, Escherichia-Shigella, and Macellibacteroides were increased significantly.
Keywords：pig manure; anaerobic digestion; disinfectant; methanogenic performance; microbial diversity; high-throughput sequencing

现，卫可会使厌氧系统中细菌群落组成、多样性和丰度发生显著变化，其中Ace、Chao和Shannon指数，L和H组均低于CK组，而Simpson
指数则相反；厚壁菌门（Firmicutes）是第一优势菌群，其次是变形菌门（Proteobacteria）、绿弯菌门（Chloroflexi）和拟杆菌门

（Bacteroidetes），其他微生物丰度均低于5%，且Firmicutes丰度与卫可剂量呈正相关，Proteobacteria、Chloroflexi和Bacteroidetes则相反，

甚至热袍菌门（Thermotogae）和阴沟单胞菌门（Cloacimonetes）会因高剂量卫可而消失；在属水平，束毛球菌属（Trichococcus）由42%~
59%降至12%~30%，消化链球菌属（Peptostreptococcus）、埃希氏-志贺菌属（Escherichia-Shigella）和Macellibacteroides属则显著增加。

关键词：猪场粪便；厌氧消化；消毒剂；产甲烷性能；微生物多样性；高通量测序
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构及组成[12]等角度出发，探讨上述多尺度效应与微生

物响应的关系，评估猪场常用消毒剂大量使用对厌氧

发酵系统造成损伤的程度，揭示消毒剂对厌氧菌群间

的相互作用关系，以期为指导猪场疫（病）情期间消毒

剂的合理使用提供新的参考。

1 材料与方法

1.1 试验材料

厌氧消化污泥取自未受消毒剂影响的南昌某规

模化养猪场厌氧发酵罐高活性污泥；新鲜猪粪取自南

昌某规模化猪场育肥猪正常排泄物，未接触消毒剂。

1.2 试验设置

消毒剂浓度：基于联合国粮农组织（FAO）公布的

《非洲猪瘟——发现与诊断（中文版）》、农业农村部

2021年 5月 6日发布的《非洲猪瘟疫情应急实施方案

（第五版）》以及卫可生产厂家推荐的 1∶200兑水使用

浓度[9，13-14]，并结合消毒剂使用后经猪舍冲洗水稀释

及环境滞留、降解等影响，最终选定卫可质量浓度分

别为 0.05% 和 0.5%，以探究其对厌氧消化系统的影

响。每组试验设3个重复。

试验组设置：空白组为超纯水中添加接种污泥，

以评价接种污泥的生物活性，记为 Blank组；对照组

为新鲜猪粪添加接种污泥，记为CK组；试验组为新鲜

猪粪添加接种污泥后分别添加质量浓度为 0.05%和

0.5%的卫可，记为L组和H组。

反应条件设置：采取一次性投料的厌氧湿式发酵

方式，选择卫可消毒剂，在 XT5018GP型全自动甲烷

潜力测试系统（AMPTS Ⅱ，瑞典 Bioprocess Control公
司，见图 1）中开展试验[15]。接种污泥（驯化的厌氧污

泥，VSS含量 0.015 2 g·mL-1）和物料（不含消毒剂的新

鲜猪粪，VSS含量 0.209 1 g·g-1，湿质量）按挥发性固

体（VSS）比 2∶1进行混合[16]，通过添加一定量的超纯

水以保证总固体（TS）浓度为 2%，并将 400 g上述混合

物加入到 500 mL玻璃反应瓶（厌氧消化单元）中，于

中温（37±0.5）℃水浴加热，通过电机自动控制搅拌循

环（5 min搅拌，5 min停止），直至当天产气量不足累

计产气量 1%，视为试验结束[15]。接种时，在玻璃反应

瓶内接入 500 mL·min-1氮气流，保持 1 min左右，保证

整个反应体系处于严格的厌氧环境。

1.3 样品的采集与分析

CH4的收集：AMPTS Ⅱ装置（图1）配备有可控温的

发酵单元，内含NaOH溶液+石蕊指示剂的CO2吸收瓶

（图 1a），15组分辨率为 10 mL的微量气体流量计组阵

（图 1b），可实现整个厌氧发酵周期连续全自动批量

采集CH4，并通过内置的温度及压力传感器自动校正

数据，获取精确的气体流量等数据[16]。

理化指标及污泥样本收集：在启动期（第 0天）和

结束期（第 12天）测定 pH，并从各玻璃反应瓶（厌氧

发酵单元）中取15 mL摇匀后的泥水混合样本，在4 ℃
下，于离心机中以 3 000 g离心分离 5 min，取底泥

0.5~1.0 g 保存于无菌离心管中，离心管先放入液氮

中，后于-80 ℃保存，用于微生物多样性分析；上清液

用于测试COD、NH3-N、TN和 TP等理化指标，对应测

定方法依次参照《HJ 828—2017》《HJ 535—2009》《HJ
636—2012》和《GB 11893—1989》。

微生物多样性分析：按照Xu等[17]和Benay等[18]报

道的方法，采用 E. Z.N.A.® 土壤 DNA 提取试剂盒

（Omega，美国）对样品微生物群落总DNA进行提取，

使用 1%的琼脂糖凝胶电泳检测DNA的提取质量，并

通过NanoDrop2000测定DNA的浓度和纯度；待检验合

格后，以338F（5′-ACTCCTACGGGAGGCA GCAG-3′）
和806R（5′-GGACTACHVGGGTWTCTA AT-3′）为引

物，对 16S rRNA 基因 V3~V4 区进行 PCR 扩增，使用

NEXTFLEX Rapid DNA-Seq Kit建库，利用 Illumina公
司的MiSeq PE300平台测序，以分析厌氧活性污泥中

微生物多样性的变化。

1.4 数据处理分析

采用 Origin 8.5和 GraphPad Prism 软件进行数据

处理和差异显著性分析，P<0.05表示差异显著；微生

物多样性数据处理借助上海美吉生物云平台完成[19]。

2 结果与分析

2.1 消毒剂对厌氧消化产甲烷特征的影响

由图 2a和图 2b可知，空白组持续产气 12 d，累计

产气量达（85.10±3.99）mL，表明接种污泥具有较高

（a）厌氧发酵单元
Anaerobic fermentation unit

（b）计量与数据处理单元
Metering and data processing unit

图1 全自动甲烷潜力测试系统（AMPTS Ⅱ）

Figure 1 Automatic methane potential test system Ⅱ
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的活性[13]。CK组初始阶段快速产气，无明显迟滞期。

与CK组相比，试验组显示厌氧消化系统中卫可的存

在会影响CH4的产生，且表现出明显的剂量关系。由

图 2b可知：CH4产生量在 L组和H组受到抑制，产量

分别比 CK 组降低了 7.53%（P>0.05）和 92.60%（P<
0.001）；对于产气周期，L组和H组分别为 12 d和 1 d，
较CK组（10 d）分别延长20%和缩短90%。由图2a可
知，CK组、L组和H组的产气高峰时间分别出现在第

3 天、第 3 天和第 1 天，其最高日产 CH4 量分别为

（128.15±0.35）、（102.93±8.11）、（39.07±1.07）mL·d-1，

单位质量可挥发性有机物（猪粪的VSS）对应的最大

产 CH4 速率依次为（23.54 ± 0.06）、（18.90 ± 1.49）、

（7.73±0.01）mL·g-1·d-1，相应地，消化结束后总产CH4
量分别为（104.51±1.93）、（96.64±7.80）、（7.73±0.01）
mL·g-1。

如图 2c所示，通过对反应时间和CH4产率的数据

拟合发现，除H组外（产 CH4仅 1 d）的整个厌氧消化

产气过程满足准一级动力学方程[20]，并具体表现为：

Blank组、CK组和 L组的准一级动力学拟合方程分别

为 G（t）=15.387 55（1-e-0.470 78 t）、G（t）=114.131 23（1-
e-0.266 78 t）和G（t）=108.935 23（1-e-0.224 6 t），相关系数（R2）

依次为 0.990 0、0.980 7和 0.980 0，对应的理论CH4产

率（G∞）分别为 15.39、114.13 mL·g-1和 108.94 mL·g-1，

与实测的（15.63 ± 0.73）、（104.51 ± 1.93）mL · g-1 和

（96.64±7.80）mL·g-1相近；同时，产CH4速率常数也因

消毒剂的添加受到抑制，由CK组的 0.267 d-1下降到L
组的0.225 d-1。由此可见，卫可会抑制厌氧消化产CH4
的性能，并表现出明显的剂量关系。

2.2 消毒剂对厌氧消化过程中理化性质的影响

由图 3可知，无论是刚加入消毒剂的启动期（第 0
天），还是反应的结束期（第 12天），卫可对厌氧消化

液中的COD、TP、NH3-N、TN和 pH值 5个理化指标均

有显著影响，且其作用是快速、持久的。具体表现为：

相较于 CK组，H组对反应体系中的 5个理化指标均

表现出极显著影响（P<0.01或 P<0.001），L组则仅对

pH值造成显著性下降。COD表现出与卫可剂量呈正

相关，在第 0 天，L 组和 H 组比 CK 组 [（669.50±4.33）
mg·L-1]分别高出 16.48%和 148.77%（P<0.001），而第

12天反应结束时，L组和H组比CK组[（506.50±2.50）
mg·L-1）]分别高出 11.91%和 368.97%（P<0.001），由图

3a可见，经过厌氧消化反应后，CK组和L组的COD均

呈现正常的下降现象，而H组的COD反而大幅升高；

对于 TP，在第 0天和第 12天时 L组中 TP浓度的提升

效果不显著，但 H 组中 TP 浓度分别高达（151.99±
7.34）mg·L-1和（293.25±4.61）mg·L-1，比CK组分别高

出 214.11%（P<0.001）和 498.12%（P<0.001），表明卫

可在厌氧环境下也会促进磷的释放；NH3-N和 TN整

体呈现出相似的变化趋势，随着反应时间的进行，浓

度逐渐上升，但相较于 CK组，L组的NH3-N和 TN释

放效应不显著，H组则呈现显著性增加，在第 0天，H
组 NH3-N和 TN浓度分别为（203.47±4.31）mg·L-1和

（350.02 ± 6.61）mg · L-1，比 CK 组 高 出 64.79%（P<

图2 卫可对厌氧消化产甲烷特征的影响

Figure 2 Effect of VirkonTM on the characteristics of methane
production from anaerobic digestion

*P<0.05；**P<0.01；***P<0.001。下同The same below。
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0.001）和 68.77%（P<0.001），到第 12 天时，对应的

NH3-N 和 TN 浓度分别达到（302.27±2.80）mg·L-1和

（426.88±8.21）mg·L-1，比CK组高出 44.37%（P<0.01）
和 53.30%（P<0.001），表明卫可在厌氧环境下会促进

氮素的释放；对于 pH值，则表现出明显的剂量效应，

卫可含量越高，系统 pH 值越低，但反应前后变化较

小，在第 0 天和第 12 天，H 组的 pH 值分别为（5.73±
0.04）和（6.08±0.02），较 CK 组分别低 1.45（P<0.001）
和 0.99（P<0.001）。综上可知，卫可会导致厌氧发酵

液中COD不降反升，且大幅促进 TP、NH3-N和 TN的

释放，同时伴随pH值的下降。

2.3 微生物多样性特征分析

2.3.1 微生物群落组成特征

通过对18个样品进行高通量测序，共获得791 710
条高质量序列，每个样品 33 313~74 828 条，平均

50 874条。所有样品共获得 51个门、98个纲、212个

目、362个科、699个属、1 200个种和2 172个OTU。

2.3.2 微生物群落丰度和多样性分析

对合格序列均一化处理后，选择 Sobs、Simpson、
Shannon、Ace和Chao等α多样性分析指数，对厌氧发

酵前后微生物群落的丰富度和多样性进行评估，具体

见表1。

TN
浓

度
TN

con
cen

trat
ion

/（m
g·L

-1 ）

（a） （b）

（c） （d）

（e）

图3 厌氧发酵前后理化性质的变化

Figure 3 Changes of physicochemical properties during anaerobic fermentation
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由表 1 知，作为反映微生物菌群丰度的 Ace 和

Chao指数，无论是刚加入卫可的第 0天，还是反应结

束的第 12天，L组和H组均比CK组低，且反应时间越

长其抑制效果越明显，反应结束时H组的Ace和Chao
指数分别为（773±21）和（770±25），显著低于CK组对

应的（1 399±115）和（1 254±77）（P<0.05）。而针对反

映微生物菌群多样性的 Shannon和 Simpson指数，无

论是第 0天还是第 12天，Shannon指数均表现为 L组

和H组低于CK组，Simpson指数则与之相反，且表现

出与消毒剂之间明显的剂量关系，其中高的 Shannon
指数和低的 Simpson 指数代表高的菌群多样性[21]。

此外，H 组较 CK 组的 Shannon 指数显著下降（P<
0.05），而 Simpson指数虽然在 3个试验组间无显著差

异，但均表现为 CK 组<L 组<H 组，说明微生物多样

性随着消毒剂剂量的增加而减少（P>0.05），这也进

一步表明微生物多样性与微生物丰度的结果相似。

2.3.3 微生物群落组成分析

从门水平和属水平分析不同试验组在厌氧发酵

前后微生物群落组成差异，结果见图 4。由图 4可知，

不同试验组中微生物菌群的组成明显不同，且厌氧发

酵结束后对应优势菌门也有所改变。

在门水平，厌氧发酵前后均表现出厚壁菌门（Fir⁃
micutes）是第一优势菌群，其在启动期和结束期时的

占比分别为 79.72%（CK 组）、88.21%（L 组）、91.77%
（H组）和 57.49%（CK组）、72.14%（L组）和 82.43%（H
组），这与黄潇[22]、闫冰等[23]和朱文博等[24]关于厚壁菌

门是发酵系统中的优势菌群的结论一致；其次是变形

菌门（Proteobacteria）、绿弯菌门（Chloroflexi）和拟杆菌

门（Bacteroidetes），其他微生物丰度均低于 5%。此

外，无论是刚加入卫可的启动期，还是厌氧发酵反应

的结束期，厚壁菌门丰度均随消毒剂剂量的增加而增

大，变形菌门、绿弯菌门和拟杆菌门则与之相反，随卫

可剂量的增加而减少，其中拟杆菌门在刚开始阶段反

应最为敏感，短时间内直接由 4.39%（CK组）降低至

0.31%（H 组），但到反应结束时会再次上升至 1.81%
（H组）；而绿弯菌门则由 3.89%（CK组）下降至 1.83%
（H组），直至反应结束再次降低至 0.81%（H组）。对

于 其 他 关 键 微 生 物 菌 群 中 的 互 养 菌 门（Syner⁃
gistetes）、热袍菌门（Thermotogae）和阴沟单胞菌门

（Cloacimonetes）在添加卫可后变化较为明显，前者由

启动期的 0.42%（H组）大幅提升至结束期的 4.32%，

增幅约 10倍；后两者在高剂量卫可添加下，丰度快速

地由未添加消毒剂的 0.20%~0.28%（CK组）降低至 0，
且直至 12天后的反应结束期，其丰度依然为 0，表明

热袍菌门和阴沟单胞菌门会因高剂量卫可的添加而

消失。

在属水平，优势菌属主要包括束毛球菌属

（Trichococcus）、严格梭菌属（Clostridium_sensu_stricto_

1）、己酸菌属（Terrisporobacter）、苏黎世杆菌属（Turici⁃

bacter）等 ，其 丰 度 占 比 分 别 为 12.03%~59.16%、

9.20%~22.12%、7.18%~13.06%、2.82%~8.36%。在经

厌氧消化后，部分细菌群落在属水平发生了较大变

化 ，束 毛 球 菌 属 由 42.15%~59.26% 降 至 12.02%~
30.37%，且厌氧消化反应前后均表现出消毒剂试验

组高于CK组；也有一些菌属在加入卫可后相对丰度

显著降低并在厌氧消化结束后甚至被杀灭，其中吉斯

伯格菌属（Giesbergeria）和 Lentimicrobium属的丰度就

与卫可表现出明显的剂量关系，H组较CK组短时间

内两菌属丰度明显减少，分别在启动期由 2.309%降

至 0.003%和由 0.105%降至 0.002%，且厌氧消化结束

后均被杀灭（相对丰度为 0）。此外，也存在部分菌属

丰度显著增加的现象，如消化链球菌属（Peptostrepto⁃

反应阶段
Reaction stage

启动期（第0天）

结束期（第12天）

试验组
Experimental group

CK组

L组

H组

CK组

L组

H组

Sobs指数
Sobs index
951±80a
739±74ab
593±10b
866±23a
767±72a
542±17b

Shannon指数
Shannon index

3.25±0.20a
2.80±0.17ab
2.26±0.08b
4.20±0.09a
3.51±0.15ab
3.19±0.27b

Simpson指数
Simpson index
0.196±0.029a
0.239±0.060a
0.352±0.025a
0.046±0.004a
0.115±0.008a
0.117±0.039a

Ace指数
Ace index

1 474±178a
1 333±99a
1 166±84a
1 399±115a
1 384±129a
773±21b

Chao指数
Chao index
1 408±87a
1 104±83ab
970±34b
1254±77a
1174±120a
770±25b

表1 不同处理组在厌氧发酵前后细菌群落多样性指数变化（OTU水平）

Table 1 Changes of bacterial community diversity index in different treatment groups during anaerobic fermentation（OTU level）

注：数值为平均值±标准误（mean±SE），n=3；同一列数据中（分启动期和结束期）不同字母表示有显著差异（P<0.05）。
Note：All data are presented as mean±SE（n=3）；Different letters in each column（start-up and end phase）indicate a significant difference（P<0.05）.
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coccus）在厌氧消化开始时由 0.003%（CK 组）快速增

至 0.385%（H组），增幅约 128倍，在厌氧消化结束后

H组继续增至 4.007%，增幅约 10倍；埃希氏-志贺菌

属（Escherichia-Shigella）在厌氧消化开始时由 0.070%
（CK组）降至 0.002%（H组），厌氧消化结束后H组大

幅增至 2.542%，增幅达 1 270倍；Macellibacteroides在

厌氧消化开始时由 0.013%（CK 组）降至 0.001%
（H组），厌氧消化结束后H组大幅增至 1.445%，增幅

达1 444倍。

2.3.4 微生物与厌氧消化理化指标的相关关系

在门水平，选择丰度前 20的菌群，分析其与厌氧

消化理化指标之间的相关性，结果见图 5。除了厚壁

菌门和梭杆菌门（Fusobacteria）与 COD 和 TP 降解呈

极显著正相关外，其余大部分菌门（绿弯菌门、阴沟单

胞菌门等）都与 COD和 TP降解呈显著负相关[25]。通

过结合图4指出阴沟单胞菌门在添加卫可后其相对丰

度增幅约10倍的现象也进一步佐证了TP异常上升的

原因。而在NH3-N和 TN的转化和降解方面，变形菌

门、互养菌门、Epsilonbacteraeota门、梭杆菌门等与之

呈正相关，绿弯菌门与TN降解呈显著负相关，其余菌

门均不能显著影响NH3-N和TN。

3 讨论

通过围绕不同剂量卫可对猪场粪污厌氧消化影

响的研究发现：CK组初始阶段会快速产气，无明显的

迟滞期，表明接种物具有较高的活性且对猪粪和厌氧

环境条件具有良好的适应性；虽然接种物经过良好的

驯化，具有了较高的生物活性，但厌氧消化系统中卫

可的存在仍会影响CH4的产生，且表现出明显的剂量

关系，结合图 2可知，相较CK组，L组和H组会抑制产

图4 卫可消毒剂添加下发酵细菌群落变化

Figure 4 Fermentation bacterial community changes under VirkonTM disinfectant additions

（a）门水平 Phylum level
FirmicutesProteobacteriaChloroflexiBacteroidetesAtribacteriaSynergistetesPatescibacteriaActinobacteriaEpsilonbacteraeotaCalditrichaeotaThermotogaeCloacimonetesOthers

（b）属水平 Genus level
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CH4，且H组表现出显著差异，而在产气周期上，H组

相对于 CK组也缩短 90%，可见，0.5%卫可会明显抑

制产气量且极大缩短产气时间。究其原因为过硫酸

氢钾作为卫可的主要成分具有强氧化性，这与国内外

学者关于其他氧化型消毒剂的研究结果相似，如

Eunseok 等[26]指出 500、1 500 mg·L-1 和 3 000 mg·L-1

NaClO使厌氧条件下CH4产率分别下降 13%、24%和

60%，Yang 等[27]也强调 0.03 g·g-1和 0.24 g·g-1过硫酸

氢钾会导致 CH4产量下降约 33% 和 89%，同时毕培

等[28]也表明过硫酸钾会通过抑制产甲烷菌活性而使

CH4 产量下降。此外，结合 CH4 产率（图 2）与 COD、

TP、NH3-N、TN、pH等常规理化指标（图 3）的变化发

现，在刚加卫可的第 0天，对于COD，L组和H组较CK
组分别高出 16.48% 和 148.77%，对于 TP，分别高出

214.11% 和 498.12%；H 组 NH3-N 和 TN 浓度分别较

CK组高出 64.79%和 68.77%，同时L组和H组的pH分

别较CK组下降1.45（P<0.001）和0.99（P<0.001），据此

推测卫可的添加很有可能会导致厌氧消化系统发生

快速的水解酸化，使之发酵产生的有机物浓度高于微

生物自身的代谢利用能力，从而导致酸化产物积累，

而COD、氮、磷的异常升高则很有可能是由卫可的主

要成分过硫酸氢钾对微生物细胞的破坏和溶解所造

成[26]；直至整个厌氧消化反应结束期（第 12天），COD
不降反升，且大幅促进 TP、NH3-N和 TN释放的异常

现象不仅没有恢复，反而加剧恶化，说明其反应体系

中的厌氧微生物活性可能受到卫可的明显抑制甚至

失活，而Peter等[29]和王旭东等[30]关于NaClO和柠檬酸

消毒剂对微生物的影响机制可以较好地证明该推测。

由此进一步表明，卫可对猪场粪污发酵系统的抑制作

用是快速且持久的，其中 pH值降低除了受过硫酸氢

钾自身显酸性影响外，更与挥发性脂肪酸的积累密切

相关[31]。

此外，通过分析发酵过程中微生物群落功能多样

性，可科学评估微生物群落状态与功能变化，进而揭

示微生物的生态特征及影响发酵效能的生物因

素[10，32]。由表 1可知，在不同阶段的厌氧发酵期，卫可

均表现出对厌氧系统中微生物多样性的不利影响，在

启动期，呈现出抑制微生物多样性（Shannon和 Simp⁃
son指数）和物种丰度（Ace和Chao指数），且H组具有

显著抑制性（P<0.05）；随着发酵时间延长，就 Shannon
指数而言，L组由启动期的（2.802±0.165）增加至结束

期的（3.513±0.145），相应地 H 组由（2.26±0.08）增至

（3.19±0.27），由此表明，试验结束期较启动期增加了

微生物菌群多样性和物种丰度。其原因可能在于厌

氧发酵初期，卫可对微生物生长有抑制作用，导致微

生物群落多样性降低，随着发酵时间的延长，卫可诱

导产生了具有显著优势度的抗药性菌群，使得微生物

菌群多样性和物种丰度增高[27，31]。同时结合图 2a亦
可进一步证明，L组在添加卫可的前 4 d，其产气率均

低于 CK组，但第 5天后卫可对微生物的抑制作用减

弱，进而出现了其产率与CK组接近的现象。

结合图 4分析可知，在厌氧消化反应前后，添加

卫可的试验组均表现出厚壁菌门相对丰度随着反应

时间延长而降低，而变形菌门相对丰度则与之相反。

其原因可能是由于厌氧过程使系统有机物浓度降低，

使得可供厚壁菌门吸收利用的物质减少，从而导致其

丰度减小[33]；对于变形菌门，正如Hyun等[34]研究指出

其可能是一类兼性或专性厌氧细菌或寡营养菌，其在

厌氧环境或有机物质浓度较少的环境下更易存活。

对于这两类优势菌门，添加卫可后，无论是启动期，还

是结束期，厚壁菌门丰度均随消毒剂剂量增加而增

大，变形菌门丰度大体呈现随卫可剂量增加而减小，

这表明添加卫可会促进原料（猪粪）或者污泥（微生

物）的水解或者裂解，导致厌氧系统中可利用的有机

物浓度增高，而结合COD等理化指标不降反升（图 3）
和厚壁菌门与 COD降解呈极显著正相关（图 5）的现

象也可进一步佐证这一可能性[2，26，35]。

Firmicutes
Proteobacteria
Chloroflexi
Bacteroidetes
Atribacteria
Synergistetes
Patescibacteria
Actinobacteria
Epsilonbacteraeota
Calditrichaeota
Thermotogae
Cloacimonetes
Spirochaetes
Acidobacteria
unclassified_k__norank_d__Bacteria
Fusobacteria
Zixibacteria
FCPU426
Caldiserica
Chlamydiae

0.5
0
-0.5
-1.0

COD NH3-N TN TP
图5 主要微生物菌群与关键理化指标之间的相关性分析

Figure 5 Correlation analysis between main microbial flora and
key physicochemical indexes
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4 结论

（1）卫可消毒剂在猪场粪污厌氧消化系统中的质

量浓度为 0.05% 和 0.5% 时，均会导致猪粪污厌氧消

化系统的功能不同程度受损，并表现为：抑制厌氧产

CH4效能，对COD、TP、NH3-N、TN和 pH值 5个理化指

标具有显著性影响（P<0.01），并伴随COD不降反升、

大幅促进氮磷释放等异常现象，且该作用是快速、持

久的。

（2）高通量测序发现，卫可会导致厌氧系统中细

菌群落组成、多样性和丰度发生显著性变化，其中，

Shannon 指数均表现为 L 组和 H 组低于 CK 组（P<

0.05），Simpson指数则与之相反，表现为CK<L<H（P>
0.05）；优势菌门中的厚壁菌门丰度随卫可剂量增加

而增大，变形菌门、绿弯菌门和拟杆菌门则与之相反；

另外，阴沟单胞菌门会因0.5%卫可而消失。

（3）在丰度前 20的菌门中，厚壁菌门和梭杆菌门

与 COD降解呈极显著正相关，变形菌门、Epsilonbac⁃
teraeota、互养菌门、梭杆菌门等与 NH3-N和 TN降解

呈正相关，同时绿弯菌门与TN降解呈显著负相关。
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