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摘要:以系统动力学的基本概念、方法为基础提出了存在于变量之间的 3 种基本关系模式,并在此基础上提出针对复杂系统的

分块建模理论.将以葡萄糖为进水基质的厌氧反应器划分为 3个子系统, 确定了该系统的系统结构图, 在此基础上构建厌氧消

化系统的 SD模型.根据分块建模的优势及特点,对模型中的 3 个子系统采用不同的计算方式,通过对比模拟结果表明, SD 模

型静态模拟结果与实验数据、传统结构模型模拟结果之间的误差< 10% ,动态模拟结果与实际趋势一致, 说明 SD 模型的模拟

结果是可信的.根据其特性, 对取消物化子系统的简化模型的模拟结果进行分析,表明根据不同的研究目的,选择合适的模型

结构是必要的,采用系统动力学的分块建模方法有利于模型的简化与升级、减少计算量、提高模型的计算速度.
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Methodology of the Anaerobic Reactor SD Model s Construction
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Abstract: On the basis of system dynamic, we summed up 3 different patterns between variables, and put forward the theory of partitional

modeling. We divided the model of anaerobic reactor into 3 blocks, and confirmed the system structural graphic. According to the character

and advantage of partitional modeling, we construct the SD model of anaerobic reactor which is fed by glucose, and used a different calculation

way for different blocks. Comparing with the lab data, errors between SD model, test data, and Andrews model is less than 10% . We also

analyzed the result of simplified model which removed the materialized block. It shows that result of SD model is credible; way of partitional

modeling is propitious to the simplification and upgrade of model, reduction of the amount of calculation, and increase of calculation speed.
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近年, 对厌氧反应动力学的建模逐渐分化为白

箱结构模型和黑箱模型 2 种方法.白箱结构模型构

建基于对系统机制的充分了解
[ 1]

. 黑箱模型的构建

仅关心系统的输入与输出
[2]

. 1969年 Andrews
[ 3]
首次

推出厌氧消化系统的动态抑制结构模型, Hill

等
[ 4~ 6]
先后对该模型进行了修正和补充. IWA2002

年推出的 ADM1模型也属于结构模型的代表
[ 7]

. 与

此同时,国内外许多学者对黑箱模型进行了深入研

究, Tay 等
[8]
和曹刚

[ 9]
分别研究了 BP 神经网络、模

糊神经网络等黑箱建模方法在厌氧消化系统中的应

用.研究结果表明,结构模型结构清晰、可信度高, 但

存在着计算量大、复杂程度高、模型简化困难等问

题.而黑箱模型虽然结构简单,但扩展性能差, 且不

能帮助人们了解系统的真实结构.

针对以上问题, 文献[ 10]提出通过定性分析与

定量模拟的结合,同时结合黑箱模型方法和结构模

型对厌氧动力学进行模拟的系统动力学 ( system

dynamic)方法. 系统动力学是系统分析与系统模拟

相综合的模型研究方法. 在系统地分析复杂系统结

构与功能基础上,利用系统动力学的某些方法可以

对复杂模型进行简化. 本文将以葡萄糖为基质的反

应器作为研究对象, 采用系统动力学方法构建厌氧

消化系统的 SD模型, 说明利用系统动力学建模的

方法及优点.

1 系统动力学方法基本概念

传统的系统动力学方法解决问题的步骤大体分

5步
[ 11]

:  用系统动力学的理论、原理和方法对所研
究问题进行系统分析; !进行系统的结构分析, 划分

系统层次与子块, 确定总体与局部的反馈机制; ∀建

立数学的、规范的模型; #以系统动力学理论为指

导,借助模型进行模拟; ∃检验评估模型. 其中前 2

步属于系统分析阶段, 后 3步为系统模拟阶段.

系统动力学以反馈回路来描述系统的结构,传

统系统分析阶段的任务即确定系统的反馈回路
[ 12]

.

反馈回路由变量、信息链、反馈关系和输入(出)构

成,反馈关系可以表征变量间的关系, 一般有正反
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馈、负反馈和复杂信息交换关系 3种. 图 1( a)表示 2

个变量间的负反馈环, 即 A 增大的结果导致 B 增

大,而 B 增大会导致 A 减小. 由若干单元反馈环互

相结合,构成整个系统的系统动力学关系.

本文提出系统分块是系统分析的重要步骤, 也

是复杂系统进行系统分析的核心,主要目的是划分

组成系统的各单元.系统分块便于复杂系统的简化

和升级,并可以根据不同的要求对各子系统进行单

独计算.为此,本文提出反馈回路同样可以适用于描

述2个子系统之间的关系, 如图 1( b)所示, 2个子系

统间没有反馈关系符号, 属于二者之间第 3种复杂

物质交换,信息传递关系.

图 1 2个变量之间或 2个系统之间的关系示意

Fig. 1 Relationship graph between two variables and two systems

以碳氢化合物水解过程为例(图 2) .对于稳定

运行的反应器, 温度及碳氢化合物浓度共同影响水

解速率( v水 ) . 其中浓度与水解速率间存在正反馈的

关系,而不同温度范围内[ ( 0, T a ) ; ( T a, max ) ]温度与

水解速率间存在不同的反馈关系. 从图 2可以看出,

若水解速率 v 水 增加,碳氢化合物降解的量随之增

加,从而导致反应器内碳氢化合物浓度降低, 反应器

重新回到稳定运行状态.

图 2 碳氢化合物水解过程反馈回路

Fig. 2 Feedback graph of the hydrolyzing process of hydrocarbon

系统模拟阶段的核心是构建系统的 SD模型及

采用特定的 DYNAMO软件进行模拟. 这一阶段需要

在系统分析的基础上采用系统动力学语言将变量划

分为状态变量、辅助变量及速率变量等不同的变量

类型,并定义每一个变量的值或公式,如图 3所示.

图 3 SD 模型结构示意

Fig. 3 Structure of SD model

除图3中的 3种变量外,系统动力学模型中有

一类特殊的变量, 称之为表函数或图形函数.这是一

种采用半定量数据的系统进行描述的特殊工具. 通

过将 X、Y 对应列表或绘图的方式,在已知自变量 X

的情况下,直接通过表格(图形)获取相应的 Y 值.

阎中等
[ 13]
提出利用表函数对厌氧消化系统的不同

类型抑制动力学进行统一描述的模型.

2 厌氧消化系统的系统和结构分析

国际水质协会 2001年推出的 ADM1模型
[7]
认

为,复杂有机物被降解为最终产物甲烷需要经过 5

个阶段,即复杂有机物的分解阶段; 碳水化合物、蛋

白质等的水解阶段; 葡萄糖、氨基酸、长链脂肪酸的

酸化阶段;乙酸化阶段以及产甲烷阶段.本文为了说

明所构建模型的方法及基础理论, 选择以葡萄糖为

进水基质的反应器作为研究对象.

图 4 葡萄糖为基质厌氧系统系统动力学分析

Fig. 4 System analysis of anaerobic system fed by glucose

对于以葡萄糖为进水基质的厌氧消化反应器,

主要存在产酸及产甲烷 2个步骤. 描述该反应器的

Andrews结构模型
[3]
包括 8 个状态变量、17个参数

以及 21个微分方程, 较为复杂. 图 4表示传统系统

动力学方法的系统分析反馈回路
[ 12]

,虽然较结构模

型的微分方程组更能体现系统内各组分之间的关
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系,但其结构仍然复杂,不便于系统的简化及改进.

按照厌氧消化过程, 葡萄糖水解、酸化降解过程

会产生乙酸、阳离子及CO2 , 从而影响了乙酸降解过

程及反应器中的物化反应过程. 乙酸被产甲烷微生

物利用降解产生 CO2、CH4 , 并改变了反应器内

HCO
-
3 的浓度. 基于以上分析, 本文提出将以葡萄糖

为进水基质的厌氧消化系统分为 3 个子系统 (模

块) ,分别为葡萄糖降解子系统、乙酸降解子系统及

物化反应子系统(图 5) .

Z in表示阳离子浓度,HA in表示未离解

挥发酸浓度,H+ 表示氢离子浓度

图 5 葡萄糖为基质厌氧消化系统简化结构

Fig. 5 Simplif ied structural graph of anaerobic system fed by glucose

根据分块建模的特点, 模型对 3种系统采用不

同的计算处理方法.对反应速度较快的物化过程,采

用较大一段时间计算一次, 计算结果作为另外 2个

模块的输入的方式处理, 减少计算复杂程度和工作

量.在对其他 2个模块模拟计算时,冻结物化模块的

影响.同时,这种分块方式便于模型的改进和升级,

若模拟进水基质改变时, 仅仅改变葡萄糖这一模块

即可,而无需对整个模型进行大的修改.

3 子系统反馈回路的确定

对于稳定运行的反应器,增加输入条件,如基质

浓度或水力停留时间会使反应器基质浓度变化. 这

是由于输入条件的改变破坏了微生物生长与基质降

解之间的平衡. Andrews
[14]
在实验中发现, 采用挥发

酸做基质时,在低于某一浓度 Sa (表示某一基质浓

度点,比降解速率在该浓度点前后的变化趋势由逐

渐升高转为逐渐降低)时,微生物浓度随基质浓度的

上升而上升, 利用基质的能力逐渐增强; 超过 Sa 时

微生物受到抑制, 利用基质的能力逐渐减弱.综合以

上的描述可以构建葡萄糖降解模块的反馈环路, 如

图 6( a)所示.

图 6 生化降解子系统反馈回路

Fig. 6 Feedback of bio degradat ion

乙酸降解模块与葡萄糖降解模块的反馈回路基

本相似.但为了同时表征基质浓度和 pH 对产甲烷

菌的抑制, Andrews
[ 14]
提出采用未离解挥发酸HA 作

为反应的限制性基质. 乙酸降解系统反馈回路如图

6( b)所示.考虑葡萄糖降解模块与乙酸降解模块之

间的关系,用信息链将二者连接,反映乙酸浓度对乙

酸比降解速率的影响, 从而构成葡萄糖降解生化反

应模块反馈回路.

物化反应模块包括反应器内离子平衡过程及气

体传质过程,无机物质的浓度也影响整个系统的运

行.相对而言, 这 2个系统的反应机制明确, 反应速

度迅速,因此,本文便不再赘述其反馈回路.

4 厌氧消化系统 SD模型的构建

根据厌氧消化系统中各组分的特点, 本文将模

型中所涉及的变量划分为 9个状态变量、31个速率

变量、68个辅助变量及 2个表函数.以乙酸降解模

块为例, 首先依据乙酸降解反馈回路在 DYNAMO软

件中绘制 SD流图, 其中葡萄糖降解模块与乙酸降

解模块 SD流图如图 7、8所示.模型主要的速率变

量中乙酸降解及微生物增值采用表函数抑制动力学

方法计算.产甲烷菌衰亡采用一级反应动力学描述,

25099 期 王凯军等:厌氧反应器系统动力学模型构建方法学研究



各种产物的产生速率使用相应的产率系数计算. 模

型中的参数见文献[ 15] .

图 7 葡萄糖降解模块 SD流图

Fig. 7 SD graph of glucose degradation

针对所构建 SD模型的特点, 在模型运行时针

对3个模块采用不同的计算方式.物化反应模块的

反应速度快, 因此选择该模块的计算步长为另外 2

个模块的 10倍.

5 模型模拟阶段

5. 1 稳态模型模拟对比

图 8 乙酸降解模块 SD流图

Fig. 8 SD graph of acet ic acid degradat ion

蒋青
[ 15]
采用以葡萄糖为主要碳源的反应器进行

厌氧动力学的实验研究,用 4套反应器进行实验,分

别控制4个反应器的停留时间为17 5、14、10、7 5 d,

泥龄为水力停留时间的2倍.反应器进水为实验室配

置的以水样,进水水质各项指标如表1所示.

表 1 实验室反应器进水指标

Table 1 Inflow quality of the reactor

项目 S 0 mg%L- 1 A0 mg%L- 1 HCO-
3,0 mg%L- 1 pH0

指标 11 000 205 2600 9 48

图中 S 表示反应器内葡萄糖浓度; A 表示反应器内乙酸浓度;HCO-
3 表示反应器内碳酸氢根浓度

图 9 模拟值与实测值的对照

Fig. 9 Comparison between simulative result and test result
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在实验中控制反应器的运行条件, 并监测反应

器内的COD、VFA等指标,当 2次测得的指标数量相

差不大时,认为反应器内达到了稳定状态.将本研究

的部分模拟结果与蒋青
[ 15]
的实验数据、Andrews 模

型的模拟结果
[ 14]
进行对比(图 9) , 三者之间的误差

一般在10%以内,说明模拟方法是可行的.

5. 2 简化模型的稳态模拟结果

本研究开发的厌氧消化系统 SD模型可以方便

地添加或减少模块的量, 从而达到模型简化或升级

的目的.以葡萄糖为基质的 SD模型为例,将 4号反

应器模型中的物化反应模块去掉,仅保留葡萄糖降

解模块和乙酸降解模块, 便简易地实现了模型的简

化.简化后模型的状态变量剩余4个,速率变量剩余

13个, 辅助变量剩余 23个,相关变量和参数减少了

2 3,极大地减少模型计算量,提高了计算速度. 由葡

萄糖分块模型的系统结构图(图 5)可知, 模型的简

化对葡萄糖浓度的预测没有影响,但影响了乙酸浓

度的预测. 且简化后的模型不能计算反应器中 H
+
、

HCO
-
3 等离子的浓度及各种气体的产量,简化模型

的模拟结果如图 10所示.

图 10 简化后模型的静态模拟结果

Fig. 10 Results of simplified model

5. 3 动态模拟结果

将稳态模拟结果作为反应器状态变量的初值输

入到模型中,可以认为此时反应器处于稳定状态运

行.通过改变模型的各项运行参数(进水浓度、停留

时间、进水碱度等)来观察动态条件下反应器的运行

特征,为了便于趋势的分析,本文对模拟结果进行无

量纲化处理,将所有模拟结果取值范围规定在[ 0, 1]

内.图 11表示进水基质浓度由11 000 mg L提高至

18 000 mg L后部分组分的模拟结果, 图中纵坐标的

单位均为 1.

动态模拟结果表明, 进水浓度的上升导致了反

应器内乙酸浓度上升[图 11( a) ] , 此时乙酸浓度的

图中 X 1表示产酸菌浓度; X 2表示产甲烷菌浓度;

Q g 表示总产气量; per 表示甲烷占总产气量的百分比;

QCH4 表示甲烷产量; QCO2 表示 CO2 产量;

其余符号含义同前

图 11 动态模拟结果

Fig. 11 Result s of dynamic simulat ion

增加速度远远大于产甲烷菌利用速率的增加速度,

致使乙酸在反应器内不断积累, 反应器内 pH 变化

剧烈[图 11( b) ] , 从开始的 7. 1降到 5以下. 产甲烷

菌的抑制效应逐渐增加, 甲烷占总气体产量的百分

比不断下降[图 11( c) ] , 并最终可能形成反应器的

酸化.

6 结论

( 1) 研究从系统动力学的基本概念和方法入手

分析了变量之间的相互关系,提出正、负反馈和复杂

信息关系 3种基本模式, 并提出这一分析也适用于

描述系统间的关系, 为系统子系统分块建模奠定了

理论基础.

( 2)提出系统分块是系统动力学建模的重要步

骤,介绍和比较传统系统动力学建模方法与系统分
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块建模的差别; 研究以葡萄糖厌氧降解为例, 在系统

分析的基础上将厌氧动力学系统分为 3个子系统,

并说明了各子系统之间的联系, 构建简化的厌氧消

化系统结构图.

(3)利用系统动力学软件 STELLA8. 0对实验数

据进行了模拟, 模拟效果达到与传统方法一致的结

果.同时,根据分块模型的特点, 比较了取消某些功

能分块的简化模型与完整模型的计算工作量和模拟

结果.通过稳态模拟和动态模拟结果说明,简化对部

分模拟结果的影响可以忽略, 本研究对系统动力学

建模方法的改进是可行的, 应根据不同需求选择最

适宜的模拟方法.

( 4) 采用系统动力学的分块建模方法构建厌氧

消化反应器模型,可以极大程度地简化模型结构, 减

少计算量.提高模型计算速度,且有利于模型的简化

与升级.
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