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摘要 : 介绍了 2002年 2月国际水质学会 ( IWA)推出的厌氧消化 1号模型 (ADM1)。该模型主要描述了厌氧消化中的生化和物化过程 ,共涉及

厌氧体系中的七大类微生物、19个生化动力学过程、3个气液传质动力学过程 ,共有 26个组分和 8个隐式代数变量 ,能够对厌氧生物处理工艺

进行较好的预测和模拟。ADM1还提供了开放的建模平台以及与活性污泥模型 (ASM)的接口 ,可广泛应用于对各种厌氧 - 好氧组合工艺的过

程模拟。
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Abstract : The Anaerobic Digestion Model No. 1(ADM1) proposed in Feb. 2002 by the International Water Association( IWA) is introduced. As

a tool to simulate and optimize the anaerobic digestion ,ADM1 mainly describes the biological and physiochemical processes occurzed in anaero2
bic digestion , in which 7 kinds of microorganisms ,19 dynamic biological sub2processes ,3 gas2liquid transfer kinetic processes ,totally 26 dy2
namic components and 8 implicit algebraic variables are included. Meanwhile ,it provides an opening modeling platform and interfaces with acti2
vated sludge model (ASM) and thus can be widely used in the simulation of combined anaerobic2aerobic processes.
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　　1987 年 ,国际水质学会推出了活性污泥 1 号模型

(ASM1) [1 ] ,该模型在以好氧生物技术为主体的城市污水处理

领域得到了广泛应用 ;随后又相继推出了 ASM2 [2 ]、ASM2d[3 ]、

ASM3[4 ]号模型 ,这些模型在实际工程和科学研究中均得到了

较好应用。多年来 ,国际厌氧消化领域的专家一直期望建立

一个类似的厌氧消化模型 ,但是由于在厌氧消化过程中所涉

及的中间产物和微生物种类繁多、有机物降解转化的途径复

杂以及厌氧工艺所处理的对象 (如各种工业废水或有机废

物)的基本条件相差很大 ,因此建立适用的厌氧消化模型具

有很大难度 ,进展缓慢。

1997年 ,在第 8届厌氧消化大会上首次公开提出了建立

通用厌氧消化模型的目标 ; 1998 年 ,厌氧消化 1 号模型

(ADM1)工作组正式组建 ; 2001 年 ,在第 9 界厌氧消化大会

上 ,工作组宣布 ADM1的建模基本完成 ;2002年 3 月 ,ADM1

号模型正式推出 [5 ]。该模型能较好地模拟和预测不同厌氧

工艺在不同运行工况下的运行效果 ,如气体产量、气体组成、

出水 COD、VFA以及反应器内的 pH值 ,因此可以为厌氧工艺

的设计、运行和优化控制提供理论指导和技术支持 ;同时

ADM1还具有良好的可扩展性 ,可提供开放的通用建模平台 ,

在实际应用中 ,可以经过简化、扩充或修正对不同实例进行

模拟。

1　ADM1对厌氧消化过程中生化反应的建模
111　ADM1所描述的厌氧消化过程中的生化反应

如图 1所示 ,ADM1将厌氧消化过程中的生化反应分为

胞内和胞外两大类。

ADM1认为胞外生化过程可分为初步分解和水解 2步。

初步分解是指废水或废弃物中性质复杂的颗粒化合物被转

化为惰性物质、颗粒状碳水化合物、蛋白质和脂类的过程 ;而

水解则是指在胞外水解酶的作用下 ,碳水化合物、蛋白质和

脂类等物质被转化为单糖、氨基酸和长链脂肪酸 (LCFA)等的

过程。这两个过程中所有生化反应均可用一级动力学方程

式来表达。同时 ,ADM1还认为厌氧消化系统内部微生物的

死亡也可用一级动力学方程式来表达 ,死亡后的微生物仍以

颗粒状化合物的形式保留在系统内 ,并再次进入循环。

胞内的生化过程则包括发酵产酸、产氢产乙酸和产甲烷
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等 3步。ADM1认为厌氧系统中存在两类独立的产酸菌能分

别将单糖和氨基酸降解为混合有机酸、氢和 CO2 ;有机酸随

后被产氢产乙酸菌利用并被转化为乙酸、氢和 CO2 ;在产甲

烷过程中 ,氢被氢营养型产甲烷细菌利用 ,并与 CO2 一起被

转化为 CH4 和 H2O ,而乙酸则被乙酸营养型产甲烷细菌利用

并被转化为 CH4 和 CO2。

以上过程在ADM1中被具体细化为如下的 19个子过程 :

①复杂颗粒化合物被初步分解为颗粒状碳水化合物、蛋白

质、脂类 ;②碳水化合物被水解为单糖 ; ③蛋白质被水解为

氨基酸 ;④脂类被水解为长链脂肪酸和单糖 ;⑤单糖被降解

为戊酸、丁酸、丙酸、乙酸和氢 ; ⑥氨基酸被降解为戊酸、丁

酸、丙酸、乙酸和氢 ; ⑦长链脂肪酸 (LCFA)被转化为乙酸和

氢 ;⑧戊酸被降解为丙酸、乙酸和氢 ; ⑨丁酸被降解为乙酸

和氢 ;⑩丙酸被降解为乙酸和氢 ; �λϖ 乙酸被乙酸营养型的产

甲烷菌消耗 ; �λω氢被氢营养型产甲烷菌消耗 ; �λξ单糖降解微

生物 (Xsu )的衰亡 ; �λψ氨基酸降解微生物 (Xaa )的衰亡 ; �λζ 长

链脂肪酸降解微生物 (Xfa )的衰亡 ; �λ{ 戊酸和丁酸降解微生

物 (Xc4
)的衰亡 ; �λ| 丙酸盐降解微生物 (Xpro )的衰亡 ; �λ} 乙酸

营养型产甲烷菌 (Xac )的衰亡 ; �λ∼ 氢营养型产甲烷菌 (Xh2
)的

衰亡。由此可见 ,ADM1共涉及厌氧体系中的七大类微生物 ,

它们在厌氧消化过程中的地位以及相互之间的关系如图 1

所示。

图 1　ADM1涉及的厌氧消化中的生化过程及微生物

Fig. 1　The biochemical processes and microorganisms of

anaerobic digestion described in ADM1

112　厌氧消化过程中的生化反应速率方程

在 ADM1中 ,上述各种生化过程的反应速率方程是用形

如Monod方程的基质降解动力学方程来描述 ,而不是用 ASM

系列模型中类似的微生物增殖动力学方程来描述 ,这是 ADM

和 ASM模型最主要的差别之一。

模型共有 26个组分 ,其中包括 14个可溶性组分和 12个

不溶性组分。可溶性组分有 :单糖 ( S su )、氨基酸 ( S aa )、长链

脂肪酸 ( Sfa )、总戊酸 ( Sva )、总丁酸 ( S bu )、总丙酸 ( Spro )、总乙

酸 ( S ac )、氢 ( Sh2
)、甲烷 (Sch4

)、无机碳 ( S IC)、无机氮 ( S IN )、可

溶性惰性物质 ( S I)、金属阳离子 ( S cat
+ )和阴离子 ( SAn

- ) ;不

溶性组分有 :颗粒化合物 ( Xc )、颗粒状碳水化合物 ( Xch )、颗

粒状蛋白质 ( Xpr )、颗粒状脂类 ( Xli )以及前已述及的 7类微

生物。

对于每一个组分 ,根据物料衡算 ,可以得到如下的微分

方程 :

V·
dS i

d t
= qin S in , i - qout S i + V∑

19

j = 1

vi , jρj

式中 ,V为液相或气相的体积 ; S i 为组分 i的浓度 ; t为时间 ;

qin为组分 i流入体系的流量 ; qout为组分 i 流出体系的流量 ;

vi , j为组分 i对应于过程 j的速率系数 ,详细的速率系数矩阵

见表 1 ;ρj 为过程 j的反应速率 ,详见表 2。

113　ADM1对厌氧消化中抑制作用的考虑

ADM1认为在厌氧消化过程中主要存在 3种抑制作用 :

pH抑制、氢抑制和游离氨的抑制 ;另外 ADM1还考虑了下面

2种情况 :①氮源缺乏引起微生物生长速率的下降 ;②戊酸和

丁酸降解微生物 ( Xc4
)对丁酸、戊酸的竞争性利用 ,相应的方

程式如表 3所示。对于厌氧体系中可能存在的弱酸弱碱抑

制、长链脂肪酸抑制 ,则由于其作用机理还不十分清楚 ,因此

在 ADM1中没有考虑。

2　ADM1对厌氧消化系统中物化过程的建模
物化过程是厌氧消化体系中重要的组成部分 ,ADM1将

厌氧消化系统中的物化过程分为液相中的酸碱离解平衡以

及气液相间的传质过程 ,分别叙述如下 :

211　液相中的酸碱离解平衡

液相中的物化过程主要涉及其中氢离子、氢氧根离子、

有机酸根、氨根和碳酸氢根等的离解平衡。由于这些化学过

程的反应速率非常快 ,可以直接用稳态的平衡方程式来表

达 ,具体内容见表 4。ADM1中也给出了考虑上述离解过程

反应速率的化学动力学方程式 ,限于篇幅在此不再赘述。

212　气液相间的传质过程

ADM1认为厌氧消化过程所产生的沼气主要有 CH4 ,H2 ,

CO2 等 3种气体组分。由于氨极易溶于水 ,反应过程中产生

的氨全部存在于液相中 ,在气相中不存在氨气组分 ;同时 ,由

于ADM1没有涉及硫酸盐还原的过程 ,因此 ,气体组分中也

不包括 H2 S。对于 H2 ,CO2 ,CH4 等气体来说 ,传质阻力主要

在液相 ,因此ADM1在双膜理论的基础上 ,采用 Stumm和Mor2
gan推导的公式 ,对气液相间的传质过程进行描述 ,见表 5。
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表 2　生化反应子过程速率表达式

Table 2　Kinetic rate equations for biological sub2processes

j 过程 反应速率ρiΠ(kg·m - 3·d - 1) (以 COD计) j 过程 反应速率ρiΠ(kg·m - 3·d - 1) (以 COD计)

1 初步分解 kdis·Xc 11 乙酸的降解 km ,ac·
S ac

Ks + S ac
·Xac·I3

2 碳水化合物的水解 khyd ,ch·Xch 12 氢气的消耗 km ,h2
·

S h
2

Ks + S h2

·Xh2
·I1

3 蛋白质的水解 khyd ,pro·Xpr 13 Xsu的衰亡 kdec ,X
su
·Xsu

4 脂类的水解 khyd ,li·X li 14 Xaa的衰亡 kdec ,Xaa
·Xaa

5 单糖的降解 km ,su·
S su

Ks + S
·Xsu·I1 15 Xfa的衰亡 kdec ,Xfa

·Xfa

6 氨基酸的降解 km ,aa·
S aa

Ks + S aa
·Xaa·I1 16 Xc4

的衰亡 kdec ,Xc4
·Xc4

7 长琏脂肪酸的降解 km ,fa·
Sfa

Ks + Sfa
·Xfa·I2 17 Xpro的衰亡 kdec ,Xpro

·Xpro

8 戊酸的降解 km ,c4
·

S va

Ks + S va
·Xc4
·Ibu·I2 18 Xac的衰亡 kdec ,Xac

·Xac

9 丁酸的降解 km ,c4
·

S bu

Ks + S bu
·Xc4
·Iva·I2 19 Xh2

的衰亡 kdec ,Xh2
·Xh2

10 丙酸的降解 km ,pr·
Spro

Ks + Spro
·Xpro·I2

　　注 :抑制系数 I1 = IpH·I IN ,lim ; I2 = IpH·I IN ,lim·Ih2
; I3 = IpH·I IN ,lim·INH3 ,X ( IpH , I IN ,lim , INH3 ,X ,Ih2

,见表 3)。

表 3　ADM1中抑制方程的表达式

Table 3　Inhibition equations in ADM1

抑制类型 抑制方程 描述 适用过程

游离氨抑制 INH3 ,X =
1

1 + S IΠKI
非竞争性抑制 7～12

氢抑制 Ih
2

=
1

1 + S IΠKI
非竞争性抑制 7～12

IpH =
1 + 2×100. 5 (pHLL - pHUL

)

1 + 10 (pH - pH
UL

) + 10 (pH
LL - pH) 系统发生酸性或碱性抑制 5～12

pH抑制 IpH =
exp - 2

pH - pHUL

pHUL - pHLL pH < pHLL

IpH = 1| pH > pHLL

系统只发生酸性抑制 5～12

Xc4
对丁酸和戊酸的竞争性利用 Ibu =

1
1 + S buΠS va

; Iva =
1

1 + S vaΠS bu
竞争性抑制 8～9

二级基质的限制 I IN ,lim =
1

1 + KIΠS I
在 S IN～0时发生抑制 5～12

　　注 : S I 为抑制物 I的浓度 ; S 为过程 j的基质浓度 ; KI 为抑制物 I的抑制系数。

表 4　液相中酸碱离解平衡的代数方程

Table 4　Algebraic equations of acid2base equilibrium in liquid phese

方程式 未知数

S cat + + SNH +
4

+ S H + - S HCO -
3

- S ac - / 64 -

Spr - / 112 - S bu - / 160 - S va - / 208 - SOH - - SAn - = 0
S H +

SOH - - KwΠS H+ = 0 SOH -

SVFA - - Ka ,VFA SVFA ,totalΠ( Ka ,VFA + S H + ) = 0 SVFA -

S HCO -
3

- Ka ,CO2
S ICΠ( Ka ,CO2

+ S H + ) = 0 S HCO -
3

SNH +
4

- S H + S INΠ( Ka ,NH +
4

+ S H + ) = 0 SNH +
4

S IC - S CO2
- S HCO

-
3

= 0 S CO2

S IN - SNH3
- SNH +

4
= 0 SNH3

　　注 : SVFA - 分别为乙酸盐、丙酸盐、丁酸盐、戊酸盐浓度。

表 5　气液相间的传质速率方程

Table 5　Mass transfer rate equations between gas and liquid phase

j

i

8 9 10
S H2

S CH4 S IC

速率ρj

T8　H2传质 - 1 KLa (16 KH ,H2
Pgas ,H2

- S liq ,H2
)

T9　CH4 传质 - 1 KLa (64 KH ,CH4
Pgas ,CH4

- S liq ,CH4
)

T10　CO2传质 - 1 KLa ( KH ,CO2
Pgas ,CO2

- S liq ,CO2
)

3　模型的实现
与 ASM系列模型相比 ,除了结构、过程变量以及物化过

程的差异 ,ADM1的执行上还有 2 点主要区别 : ①单位 ,在
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ADM1中 ,采用 kgΠm3 而不是 mgΠL 来表示组分浓度 ;采用

molΠL而不是 mmolΠL 表示碳酸氢根浓度 ;采用 mol/ L 而不是

mg/ L表示无机氮浓度。②动力学形式 ,如前所述 ,ADM采用

基于基质降解动力学方程而不是微生物增殖动力学方程。

对同时具有好氧工艺和厌氧工艺的复杂系统 ,如活性污泥法

- 污泥消化 ;带消化液回流的活性污泥法 - 污泥消化 ;厌氧

- 好氧串联工艺 ;强化生物除磷 ( EBPR) ;厌氧氨氧化 (ANA2
MOX)等的建模 ,可以考虑将 ADM和 ASM模型结合起来。在

两类模型的连接上 ,任务组给出了单位换算和动力学方程转

换的方法。

模型中涉及复杂的非线性常微分方程组可以采用 Gill

算法或 Gear算法编程求解 ,也可以在专用的动力学模拟平台

上实现 ,如 BioWin Ò ,AquaSimÒ , EFOR Ò , GPS - XÒ , SIMBA Ò ,

STOATÒ ,WESTÒ ,MATLAB Ò & Simulink Ò [7 ]。笔者曾在 Simu2
link Ò平台上对 EGSB反应器的动态过程进行模拟 ,积分算法

采用其内置的 ODE15s ,在 10 - 5的计算精度下 ,运算速度很

快 [8 ]。

4　结语
ADM1模型集中了国际厌氧消化领域在结构化数学模型

和工艺模拟方面最新的研究成果。该模型的应用将有利于

人们从动力学的角度更深入了解厌氧生物处理这一动态过

程 ,从而对厌氧工艺的设计、运行和优化控制提供理论指导

和支持。但同时 ,ADM1提供的仅仅是一个通用的模拟平台 ,

由于缺乏有效的文献资料 ,或由于工作组认为某些过程在厌

氧消化中没有足够的代表性 ,目前在 ADM1中忽略了以下过

程 :①葡萄糖降解的其他途径如乳酸型或乙醇型发酵 ; ②硫

酸盐还原以及由此引起的硫化氢的抑制 ; ③硝酸盐对电子转

移的竞争 ;④弱酸和弱碱的抑制 ;⑤长链脂肪酸的抑制 ; ⑥乙

酸氧化途径 ; ⑦同型产乙酸过程 ; ⑧固体沉淀物的生成等。

同时 ,ADM1需要结合今后具体的科研应用和工程实践在以

下方面继续完善 :①抑制物质对厌氧消化中不同生化过程的

具体影响 ;②反应温度在低温、中温、高温之间交替对厌氧体

系中微生物种群以及动力学过程所引起的变化 ; ③对厌氧消

化过程中生化反应动力学的参数获取、参数识别和校正以及

误差分析的有效方法。
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