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短期填埋龄垃圾堆体内微生物群落结构与种群分布
特征
黄耀民１，王亚楠１，∗，孙英杰１，开颜１，陈璐２

１． 青岛理工大学 环境与市政工程学院 青岛市固体废物污染控制与资源化工程研究中心，青岛 ２６６０３３
２． 青岛市环境保护局，青岛 ２６６００３

摘要：填埋垃圾的稳定化过程一般经历好氧过渡、水解酸化、初期产甲烷及稳定产甲烷阶段，固相垃圾的厌氧水解酸化阶段常被视为垃圾降解

的限速步骤，而这一阶段微生物的降解作用是影响垃圾稳定化进程的关键．以青岛市小涧西生活垃圾填埋场短期填埋龄垃圾为研究对象，采用

ＭｉＳｅｑ 高通量测序研究了填埋龄 ０～１ 、１．０～１．５、１．５～２ ａ 垃圾堆体内微生物的群落结构多样性及种群分布特征．结果表明，０～１ ａ 填埋龄垃圾微

生物多样性高于 １．０～１．５ ａ 和 １．５～２ ａ 垃圾堆体，且微生物多样性整体上随填埋深度呈降低趋势．参与垃圾降解细菌多样性比真菌更丰富，而真

菌多样性随填埋区域、填埋龄的不同呈现更显著的差异．参与短期填埋龄垃圾降解的细菌中，Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 在填埋层上层为优势菌门，最大比例达

到 ６５％，Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 在填埋层中下层为优势菌门，最大比例达到 ８８％． 填埋上层细菌菌属以 Ｄｅｆｌｕｖｉｉｔｏｇａ、 Ａｅｒｏｃｏｃｃｕｓ、 Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ＩＩＩ 和

Ｐｒｏｔｅｉｎｉｐｈｉｌｕｍ 为主，而在中下层以 Ｔｈｉｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ、Ｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ 和 Ｅｉｏｎｅａ 为主．真菌主要包括 ３ 个菌门，Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 在各点位均为最优势菌门，
属水平上 Ｋｅｒｎｉａ 及 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ 作为常见的腐生菌属，在不同点位均有较高的丰度．冗余分析表明短期填埋龄垃圾堆体内微生物不同时空分布存

在显著差异性，且细菌群落结构的变化受 ｐＨ 值影响较大，而真菌群落结构的变化与垃圾有机质密切相关．
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１２ 期 黄耀民等：短期填埋龄垃圾堆体内微生物群落结构与种群分布特征
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１　 引言（Ｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎ）

卫生填埋是我国生活垃圾处理与处置的重要

方式之一． ２０１７ 年我国生活垃圾无害化处理量达

２１０３４．２×１０４ ｔ，其中卫生填埋约占 ６０％（中国统计

局，２０１８）．填埋场的稳定化是一个漫长复杂的过程，
且垃圾降解过程中产生的渗滤液、恶臭气体、温室

气体等二次污染物存在的环境污染风险达几十年，
甚至上百年．填埋场垃圾稳定化实质上是垃圾中可

降解组分在各种微生物作用下，经过一系列的分

解、吸收、转化等生化反应，逐步达到无害化和稳定

化的一个过程（夏向利等， ２０１６）．因此，研究填埋过

程中微生物的群落结构变化对于解释填埋场微生

物过程及稳定化进程具有重要的意义．
目前，国内外学者对填埋场稳定化过程中渗滤

液特性、填埋气组成和产气量、固相垃圾有机组分

特征等进行了大量研究，并根据固相⁃液相⁃气相的

变化特性，将其稳定化过程分为初始调整阶段、水
解酸化阶段、初始产甲烷阶段及稳定产甲烷阶段

（王罗春等， ２０００）．填埋场的稳定化实质上是由堆

体内各种微生物共同作用的结果，且随着填埋层内

有机物基质的不断变化，参与有机物降解的功能微

生物菌群（如水解酸化菌、产氢产酸菌、产甲烷菌

等）在不同稳定化阶段呈现一定的演替变化（杨琦

等，１９９７）．
近年来，ＰＣＲ⁃ＤＧＧＥ、克隆文库、宏基因组等生

物技术应用于填埋场微生物菌群结构和功能的研

究．苏月等利用高通量测序技术研究了北京市大屯

垃圾转运站渗滤液细菌、真菌和古菌群落结构，发
现细菌群落的多样性最高，真菌、古菌次之（苏月

等， ２０１８）．Ｌｉｕ 等基于 ＰＣＲ⁃ＤＧＧＥ 技术研究表明厚

壁菌门、变形菌门、放线菌门是填埋场微生物的优

势菌门（Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ．， ２０１９）．Ｋöｃｈｌｉｎｇ 等利用 ４５４⁃焦磷

酸测序研究不同填埋龄渗滤液中细菌群落结构，发
现厚壁菌门在所有样品中占比最高，并且其比例随

着填埋龄的升高而增加（Ｋöｃｈｌｉｎｇ ｅｔ ａｌ．， ２０１５）．垃
圾降解过程中，微生物群落结构的变化与垃圾降解

程度相互作用，Ｘｕ 等利用高通量测序技术对我国北

方和西部两个大型填埋场的细菌群落结构和多样

性进行了研究，结果表明填埋垃圾的理化性质与细

菌群落结构密切相关（Ｘｕ ｅｔ ａｌ．， ２０１７）．
垃圾降解过程中固相组分中复杂的有机物转

变为可溶性有机物才能被微生物有效利用，且有机

组分的水解速率影响后续填埋层甲烷化水平．瞿贤

等研究发现，垃圾中总糖和蛋白质的快速水解发酵

是填埋初期渗滤液有机质浓度高的主要来源，纤维

素的水解速率是甲烷化过程的限速步骤（瞿贤等，
２００５）．因此，固相垃圾的水解酸化阶段常被视为垃

圾厌氧降解的限速步骤，但目前针对这一阶段微生

物降解作用的研究相对较少．基于此，本文以青岛市

小涧西垃圾填埋场短期填埋龄垃圾为研究对象，研
究了短期填埋龄垃圾堆体内细菌和真菌的群落结

构组成、分布特征及其与填埋稳定化进程的关系，
从而为加速填埋场有机物的降解及其作用机制提

供研究基础．

２　 材料与方法（Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｎｄ ｍｅｔｈｏｄｓ）

２．１　 样品采集

垃圾样品取自青岛市小涧西垃圾填埋场一期

工程．填埋场于 ２００２ 年建成投入使用，填埋库区占

地面积约为 ２７×１０４ ｍ２，设计标高为 ４５ ｍ，设计库容

为 ７１０×１０４ ｍ３，计划使用年限为 ２１ ～ ２７ ａ．至 ２０１８
年，填埋标高增至 ５５ ｍ，扩容 ２４．８×１０４ ｍ３，目前一期

工程已完成封场．
鉴于研究的垃圾样品为水解酸化阶段垃圾，选

取的垃圾为短期填埋龄（０ ～ ２ ａ）垃圾．填埋场封场

前，钻取第五平台和第四平台垂直深度上的垃圾样

品（图 １），其中，Ａ 和 Ｂ 点位位于第五平台，钻井深

度为 １５ ｍ，Ａ 点位（０ ～ １ ａ）采集 ５、１０、１５ ｍ 深度上

的垃圾，Ｂ 点位（０ ～ １ ａ）采集 ５、１５ ｍ 深度上的垃

圾；Ｃ（１～１．５ ａ）和 Ｄ（１．５ ～２ ａ）点位于第四平台，钻
井深度为 １５ ｍ，分别采集 ５、１０ 和 １５ ｍ 深度上的垃

圾．将现场采回的湿样送回实验室于 ４ ℃保存．
２．２　 ＤＮＡ 提取及测序

采用 Ｍｏｂｉｏ Ｐｏｗｅｒ Ｓｏｉｌ􀳏 ＤＮＡ Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｋｉｔ 试剂

盒进行垃圾样品 ＤＮＡ 提取，提取步骤参照试剂盒说

明书进行，提取的 ＤＮＡ 样品浓度和纯度采用超微量

分光光度计进行检测．提取合格的 ＤＮＡ 样品委托上

海生工生物工程股份有限公司进行测序，对样品

１６Ｓ ｒＤＮＡ基因的Ｖ３ ～ Ｖ４区 、 ＩＴＳ ｒＤＮＡ的 ＩＴＳ １ ⁃ ２
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图 １　 填埋场地理位置及采样点位

Ｆｉｇ．１　 Ｌａｎｄｆｉｌｌ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

区进行 ＰＣＲ 扩增，采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ ２×２５０ ｂｐ 平

台进行测序． Ｖ３ ～ Ｖ４ 区扩增引物为 ３４１Ｆ （ ５′⁃
ＣＣＴＡＣＧＧＧＮＧＧＣＷＧＣＡＧ⁃３′） 和 ８０５Ｒ （ ５′⁃
ＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣ⁃３′） （ Ｓｉｎｃｌａｉｒ ｅｔ ａｌ．，
２０１５ ）； ＩＴＳ１⁃２ 区 扩 增 引 物 为 ＩＴＳ１Ｆ （ ５′⁃
ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ⁃３′） 和 ＩＴＳ２Ｒ （ ５′⁃
ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ⁃３′） （ Ｓｍｉｔｈ ｅｔ ａｌ．，
２０１４）．
２．３　 分析方法

样品 ｐＨ 采用玻璃电极法（ＰＨＳ⁃３Ｃ）测定，凯氏

氮（ＫＮ）测定采用硫酸汞催化消解法（ＫＤＮ⁃２０Ｃ 消

化炉和 ＫＤＮ⁃０８Ｃ 定氮仪），有机质（ＯＭ）采用灼烧

法（ＫＳＹ６Ｄ⁃１６ 马弗炉）分析．填埋垃圾理化性质数

据的统计分析采用 ＳＰＳＳ ２２． ０ 软件单因素方差分

析、Ｄｕｎｃａｎ 法进行多重比较．采用 Ｕｓｅａｒｃｈ 软件进行

操作分类单元（ＯＴＵ）分析，并通过样本聚类树图分

析样本间的相似性和差异性．微生物群落的丰度和

多样性通过样本的多样性分析（α⁃多样性）进行表

征，包括 ＡＣＥ ／ Ｃｈａｏ１ ／ Ｓｈａｎｎｏｎ ／ Ｓｉｍｐｓｏｎ ／ Ｃｏｖｅｒａｇｅ 等

指数．基于 Ｂｅｒｇｅｙ′ｓ 系统分类方法对 ＯＵＴ 进行物种

分类，并通过 Ｒ 语言进行非度量多维尺度分析

（ＮＤＭＳ）及冗余分析（ＲＤＡ），并采用 ＳＰＳＳ ２２．０ 进

行微生物群落结构与环境因子相关性分析．

３　 结果与讨论（Ｒｅｓｕｌｔｓ ａｎｄ ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ）

３．１　 填埋垃圾理化性质

如图 ２ 所示，短期填埋龄垃圾 ｐＨ 各深度变化

不显著，中下层垃圾中 Ａ、Ｂ、Ｃ 点位与 Ｄ 点位有显

著差异．不同点位 ＯＭ 含量随深度增加呈现显著波

动，Ａ、Ｂ 点位随着填埋深度增加，ＯＭ 含量逐渐减

少，Ｃ、Ｄ 点位 ＯＭ 含量则先增加后减少．在填埋中上

层，Ａ、Ｂ、Ｄ 点位与 Ｃ 点位有显著差异性．在填埋下

层，Ａ、Ｃ 点位与 Ｂ、Ｄ 点位有显著差异性．不同点位

ＫＮ 含量随深度呈现不同规律，Ａ、Ｄ 点位随着深度

增加，ＫＮ 含量逐渐增加，Ｂ 点位 ＫＮ 含量随深度逐

渐减少，Ｃ 点位则呈现先增加后减少的趋势．总体

上，Ａ、Ｂ 点位在填埋中上层与 Ｃ、Ｄ 点位有显著差

异，而在填埋下层，Ａ、Ｂ、Ｄ 点位与 Ｃ 点位呈现显著

差异性，表明即使同一填埋龄的垃圾，由于堆体内

部物质分布不均匀可能造成垃圾降解程度的波动，
且垃圾的降解程度沿填埋深度呈现较大的差异．
３．２　 细菌和真菌群落组成的相似性和差异性

在 ９７％相似水平上对不同样本中细菌和真菌

进行 ＯＵＴ 聚类分析．不同样本间细菌和真菌群落组

成的相似性和差异性通过 ＯＵＴ 样本聚类树图和韦

恩图进行表征，见图 ３ 和 ４．
图 ３ 表明，Ａ 与 Ｂ 点位、Ｃ 与 Ｄ 点位的微生物群

落组成更相近，表明同一填埋龄垃圾的 ＯＴＵ 较为相

似，所含微生物种群的相似度较高，而不同填埋龄

的垃圾之间的 ＯＴＵ 存在一定的差异性，表明随着垃

圾的降解，微生物群落结构发生了变化．
不同点位细菌和真菌群落组成的相似性及差

异性如图 ４ 所示．Ａ、Ｂ、Ｃ 和 Ｄ 点位的细菌 ＯＵＴ 数目

分别为 ４０３１、２９２７、２５９６ 和 ２７６７，Ａ 和 Ｂ 点位共有

ＯＵＴ 数目为 １７４８（３３．５５％），Ｃ 和 Ｄ 点位共有 ＯＵＴ
数目为 ９０６（２０．３３％），Ａ 和 Ｃ 点位共有 ＯＵＴ 数目为

１６６２（３３．４７％），Ｂ 和 Ｄ 点位共有 ＯＵＴ 数目为 １１０３
（２４．０２％） ．Ａ、Ｂ、Ｃ和Ｄ点位的真菌ＯＵＴ数目分别
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图 ２　 填埋垃圾理化性质

Ｆｉｇ．２　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｌａｎｄｆｉｌｌ ｗａｓｔｅ

图 ３　 基于 ＯＴＵ 的样本聚类树图

Ｆｉｇ．３　 Ｈｉｅｒａｒｃｈｉｃａｌ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｆｉｇｕｒｅ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

为 １０２１、１１６３、９７１ 和 ８７７，Ａ 和 Ｂ 点位共有 ＯＵＴ 数

目为 ３２７（１７．６１％），Ｃ 和 Ｄ 点位共有 ＯＵＴ 数目为 ７０
（ ３． ９４％）， Ａ 和 Ｃ 点 位 共 有 ＯＵＴ 数 目 为 ２１９
（１２．３５％ ）， Ｂ 和 Ｄ 点 位 共 有 ＯＵＴ 数 目 为 ２１３
（１１．６６％）．总体上，细菌的 ＯＵＴ 数目高于真菌，表明

参与垃圾降解细菌种类更丰富；而不同点位真菌的

共有 ＯＵＴ 比例低于细菌，表明真菌多样性随填埋区

域、填埋龄的差异呈现更大的差异性．不同填埋龄垃

圾之间存在比例互补的微生物群落，说明细菌在垃

圾降解过程中发生了“此消彼长”的演替特征．同一
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填埋龄但填埋位置不同的垃圾，其微生物群落组成

有较大的差异，说明垃圾填埋的异质性造成不同填

埋区微生物群落组成的差异性．

图 ４　 不同垃圾样本 ＯＴＵ 分布韦恩图

Ｆｉｇ．４　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇａｒｂａｇｅ ｓａｍｐｌｅｓ ＯＴＵ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ＶＥＮＮ ｄｉａｇｒａｍ

３．３　 细菌和真菌群落组成的多样性分析

３．３．１　 微生物群落 α⁃多样性分析 　 α⁃多样性分析

反映了微生物群落的丰富度（Ｃｈａｏ１ 和 Ａｃｅ 指数）和
多样性（Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数），不同填埋龄垃

圾样本的细菌和真菌的 α⁃多样性见表 １ 和表 ２．

表 １　 细菌 α⁃多样性指数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

分组 样品名 Ｓｈａｎｎｏｎ ＡＣＥ Ｃｈａｏ１ Ｓｉｍｐｓｏｎ Ｃｏｖｅｒａｇｅ

Ａ⁃５ ４．０６ １８４４．１３ １７１１．８４ ０．０８ ０．９９

Ａ Ａ⁃１０ ２．７６ ３５７４．５８ ２４７０．２７ ０．１９ ０．９８

Ａ⁃１５ ２．６９ ４１３０．３９ ２７６８．６３ ０．２８ ０．９８

Ｂ
Ｂ⁃５ ３．４３ ２９４０．８１ ２０７６．８０ ０．１０ ０．９８

Ｂ⁃１５ ２．７３ ２８１８．４４ １９７７．０８ ０．２６ ０．９８

Ｃ⁃５ ２．７８ ３７１１．４３ ２５３６．４８ ０．３４ ０．９８

Ｃ Ｃ⁃１０ １．３９ ３４２６．５７ ２４４６．０４ ０．７１ ０．９８

Ｃ⁃１５ ２．２１ ３３６４．８７ ２１６５．９５ ０．５２ ０．９８

Ｄ⁃５ ４．２３ １６２０．８９ １５０２．５ ０．０５ ０．９９

Ｄ Ｄ⁃１０ ３．４９ １３１９．３９ １１９９．４９ ０．０９ ０．９９

Ｄ⁃１５ ２．６７ ３８８５．００ ２５０９．４６ ０．３４ ０．９８

Ａ 点位上细菌的 Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数随填埋深

度的增加而升高，即其丰富度随深度逐渐升高；
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数随着填埋深度的增加而降低，Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数随着填埋深度的增加而升高，表明细菌群落多

样性随深度逐渐降低．Ｂ 点位的细菌群落多样性和

丰富度随着填埋深度均呈降低的趋势．Ｃ 点位的细

菌群落多样性随深度呈现先降低后升高的趋势，丰
富度则逐渐降低．Ｄ 点位的细菌群落多样性与 Ａ 和

表 ２　 真菌 α⁃多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｆｕｎｇａｌ α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

分组 样品名 Ｓｈａｎｎｏｎ ＡＣＥ Ｃｈａｏ１ Ｓｉｍｐｓｏｎ Ｃｏｖｅｒａｇｅ

Ａ⁃５ ３．６４ ４９２ ４５８ ０．０８ ０．９９８

Ａ Ａ⁃１０ ２．８９ ３９６ ３６８ ０．１６ ０．９９８

Ａ⁃１５ ３．５３ ３２７ ２９２ ０．０６ ０．９９９

Ｂ
Ｂ⁃５ ３．６４ ３９５ ３６９ ０．０５ ０．９９９

Ｂ⁃１５ ２．６０ ７６９ ６８２ ０．２５ ０．９９７

Ｃ⁃５ ３．１５ ５０６ ４９８ ０．０９ ０．９９８

Ｃ Ｃ⁃１０ ２．１０ ７０４ ６７２ ０．３４ ０．９９６

Ｃ⁃１５ １．３４ ７９４ ７４４ ０．６８ ０．９９６

Ｄ⁃５ ２．９３ ２７７ ２５７ ０．１６ ０．９９９

Ｄ Ｄ⁃１０ ２．７４ ３５７ ３３１ ０．１５ ０．９９９

Ｄ⁃１５ ３．７０ ４５８ ４４５ ０．０６ ０．９９９

Ｂ 点位呈相似的规律，但其丰富度却呈现先降低后

显著升高的趋势．总体上，Ａ、Ｂ、Ｄ 点位的细菌群落

多样性高于 Ｃ 点位；且随着深度的增加，微生物多

样性呈降低的趋势．
Ａ 点位上真菌的 Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数随着填埋

深度的增加降低，即其丰富度随填埋深度的增加而

逐渐降低，多样性随深度呈现先降低后升高的趋势．
Ｂ 点位上真菌的丰富度随深度逐渐升高；多样性随

深度增加却逐渐降低．Ｃ 点位的真菌群落丰富度、多
样性变化与 Ｂ 点位呈相似的规律．Ｄ 点位的真菌群

落丰富度随深度逐渐升高，多样性随深度呈现先降

低再升高的趋势．总体上，Ａ、Ｂ、Ｄ 点位的真菌群落

多样性高于 Ｃ 点位，但丰富度低于 Ｃ 点位．
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整体上，浅层垃圾中微生物的多样性高于中深

层，这可能由于浅层垃圾局部存在好氧区和缺氧

区，为好氧、兼性微生物提供了适宜的生长环境，导
致浅层微生物多样性高于中层和深层．此外，０ ～ １ ａ
填埋龄垃圾微生物多样性较高，这与初始填埋过程

中堆体内环境的复杂变化有关，既有好氧至厌氧过

渡阶段的微生物，也有水解酸化阶段的微生物；而
填埋龄 １．５～２ ａ 垃圾微生物多样性高于 １～１．５ ａ．
３．３．２　 微生物群落 β⁃多样性分析 　 微生物群落 β⁃
多样性表征样本间的差异程度，采用非度量多维尺

度分析（ＮＭＤＳ）解析不同垃圾样本间的差异性，细
菌和真菌的 ＮＭＤＳ 分析见图 ５．由图 ５ａ 可知，Ａ 和 Ｄ

点位的样本呈现较大的离散度，表明这两个点位不

同填埋深度的细菌群落组成存在较大的差异．Ｂ 和

Ｃ 点位样本相对聚集，表明这两个点位不同深度样

本上的细菌群落组成较为相近．由图 ５ｂ 可知，Ｃ 和

Ｄ 点位的样本呈现较大的离散度，表明这两个点位

不同填埋深度的真菌群落组成存在较大的差异．Ａ
和 Ｂ 点位样本相对聚集，表明它们在各自点位的不

同深度上的真菌群落组成较为相近．细菌和真菌的

组间差异程度在不同点位上呈现较大的差异；进一

步表明了垃圾降解过程中细菌和真菌群落组成的

时间和空间分布变异性较大．

图 ５　 基于 ＯＴＵ 的 ＮＭＤＳ 图

Ｆｉｇ．５　 ＯＴＵ－ｂａｓｅｄ ＮＭＤＳ ｍａｐ

３．４　 微生物物种组成分析

３．４．１　 门水平上物种组成　 图 ６ａ 反映了不同点位

门水平上细菌的物种组成．Ａ 点位中 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ（厚
壁菌门） 和 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （变形菌门） 为优势菌．
Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 随填埋深度呈显著降低的趋势，比例由

６３％降低至 ７％，而 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 随深度呈显著升高

趋势，比例由 ２％升高至 ９０％． Ｔｈｅｒｍｏｔｏｇａｅ（热袍菌

门）和 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ（拟杆菌门）的比例随填埋深度

分别由 ２８％ 和 ５％ 降至 ５％ 和 ０． ５％． Ｂ 点位中

Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 和 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 是优势菌门，Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ
的比 例 随 填 埋 深 度 由 ４０％ 降 至 １２％， 而

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 的比例则由 ５６％升至 ８７％．Ｃ 点位中

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 占有绝对优势，且随填埋深度呈逐渐

上升 的 趋 势， 比 例 由 ７９％ 升 至 ９６％， 其 次 是

Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ，占比为 ３％ ～ １２％，Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ（０．１％ ～
３％）及 Ｔｈｅｒｍｏｔｏｇａｅ（０．５％ ～４％）随着填埋深度增加

而降低．Ｄ 点位中 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 和 Ｔｈｅｒｍｏｔｏｇａｅ 在填埋

垃圾中上层相对丰度随深度增加而增加，在填埋下

层相对丰度迅速降低，而 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 在深层所占

比例最高，Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 相对丰度随深度逐渐降低．
总体上，参与短期填埋龄垃圾降解的细菌主要包括

Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ、 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、 Ｔｈｅｒｍｏｔｏｇａｅ 和

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ．Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 在填埋层上层占绝对优势，
最大比例达到 ６５％，Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 在填埋层中下层

占绝对主导，最大比例达到 ８８％， Ｔｈｅｒｍｏｔｏｇａｅ 和

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 则主要富集于填埋层上层．此外，不同

填埋龄垃圾微生物群落结构呈现显著差异，从图 ６ａ
可以看出，Ａ、Ｂ、Ｃ 点位门水平上细菌群落结构随填

埋深度的演替变化规律相似，其中 Ａ 与 Ｂ 点位更为

相似，Ｄ 点位则显著区别于其他 ３ 个点位．这与 ＯＵＴ
的样本聚类树图结果相吻合．

Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 多为革兰氏阳性菌，包括厌氧的梭菌

纲、兼性或专性好氧的芽孢杆菌纲，它们在纤维素

降解和发酵产酸方面发挥重要作用（Ｂｕｒｒｅｌｌ ｅｔ ａｌ．，
２００４； Ｏ′Ｓｕｌｌｉｖａｎ ｅｔ ａｌ．，２００５）．填埋层上层 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ
较高的比例可能与其含有兼性或专性好氧芽孢杆

７２１４

环
境
科
学
学
报



环　 　 境　 　 科　 　 学　 　 学　 　 报 ３９ 卷

菌纲相关．Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 多为革兰氏阴性菌，在兼性

或专性厌氧条件下具有较强的分解糖类等有机物

的能力． Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 同样具有降解纤维素的能力

（Ｓｈｉｐｍａｎ ｅｔ ａｌ．，２０００； Ｃéｌｉｎｅ ｅｔ ａｌ．，２００７； Ｍａｃｋｅｎｚｉｅ
ｅｔ ａｌ．，２０１２）．吴双等研究了北京市北神树生活垃圾

填埋场中细菌群落结构，发现优势菌门主要为

Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ、 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （ 王 磊， ２０１４； 吴 双 等，
２０１６）．刘洪杰等在模拟垃圾填埋场稳定化研究中也发

现，垃圾中细菌群落主要由 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ、Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 及

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 三大门类细菌组成．通常，随着垃圾的稳

定化进程，Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 所占比例会逐渐升高（刘洪杰

等，２０１７），而研究中 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 所占比例较低，这与

其填埋龄较短密切相关．

图 ６ｂ 为不同点位门水平上真菌的物种组成．垃
圾堆体中存在 ３ 个真菌菌门，Ａ 点位中优势菌门有

子囊菌门 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ（７９％ ～ ８１％），其次为担子菌

门 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ（１３．６％～２１％），Ｂ 点位中优势菌门

有 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ （８４％ ～ ９３％），其次为 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ
（４％～９％）． Ｃ 点位优势菌门有 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ（７９％ ～
９８％）、 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ （ １％ ～ ９． ４％） 和 Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ
（０．２％～ ９． ２％）． Ｄ 点 位 优 势 菌 门 有 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ
（ ３５％～ ８３％）、 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ （ ３％ ～ １３％） 及

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ（２％～ ５７％）．总体上，Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 在各点

位均为最优势菌门，其次为 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ，表明腐生

的 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 和 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 在动植物残体的分

解以及有机物的霉烂中起到重要的作用．

图 ６　 门水平上细菌（ａ）和真菌（ｂ）的物种组成

Ｆｉｇ．６　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ （ａ） ａｎｄ ｆｕｎｇｉ （ｂ） ｏｎ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

３．４．２　 属水平物种组成　 图 ７ａ 反映了不同点位属

水平上细菌的物种组成．Ａ 点位中随着填埋深度的

增加，Ｄｅｆｌｕｖｉｉｔｏｇａ 所占比例由填埋层上层的 ２８．４％
降低至中下层的 １．２％，Ａｅｒｏｃｏｃｃｕｓ 由 ５．３％降至 ０，
Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ＩＩＩ 由 １０．３％降至 ０．２％，Ｐｒｏｔｅｉｎｉｐｈｉｌｕｍ 由

３．５％降至 ０．３％；而 Ｔｈｉｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 由 ０．１６％显著

升高至 ８５％，同时，Ｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ （２．６％～ １４． ８％） 和

Ｅｉｏｎｅａ（０．１％ ～ ２２．３％）作为新物种出现在填埋层中

下层．填埋层纵向深度上细菌菌属结构的变化，一方

面是由于填埋上层垃圾填埋时间相对较短，易受环

境因素的影响；另一方面，中下层垃圾的填埋周期

相对较长，填埋层内微生物的群落结构变化主要与

垃圾 自 身 的 降 解 有 关． Ｂ 点 位 上 优 势 菌 属 有

Ｔｈｉｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ （ ４９％ ～ ５３． ６％）、 Ｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ
（２．６％～１４．８％）和 Ｅｉｏｎｅａ（０．１％ ～ ２２．３％）．Ｃ 点位中

优势菌属主要为 Ｔｈｉｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ（７１％ ～ ９５％），其
填埋上层参与垃圾降解的菌属种类显著高于中下

层．Ｄ 点位中优势菌属在填埋上层和中层呈现较高

的相似性，优势菌属主要有 Ａｅｒｏｃｏｃｃｕｓ（比例约为 １８．
７％）、Ｄｅｆｌｕｖｉｉｔｏｇａ （比例约为 ２２％）、 Ｐｒｏｔｅｉｎｉｐｈｉｌｕｍ
（比例约为 ７．７％）、Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ＩＩＩ（比例约为 ７．３％）；
而在填埋下层 Ｔｈｉｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 所占比例显著升高，
高达 ６９％，Ｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ 和 Ｅｉｏｎｅａ 作为新物种出现在

填埋层下层．
总体上，短期填埋龄垃圾降解阶段的主要细菌

菌 属 主 要 有 Ｔｈｉｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ、 Ｄｅｆｌｕｖｉｉｔｏｇａ、
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Ａｅｒｏｃｏｃｃｕｓ、Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ＩＩＩ、Ｐｒｏｔｅｉｎｉｐｈｉｌｕｍ、Ｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ
和 Ｅｉｏｎｅａ．随着填埋深度的变化，填埋上层细菌菌属

结 构 更 具 多 样 性， 以 Ｄｅｆｌｕｖｉｉｔｏｇａ、 Ａｅｒｏｃｏｃｃｕｓ、
Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ＩＩＩ、Ｐｒｏｔｅｉｎｉｐｈｉｌｕｍ 为主，而在中下层以

Ｔｈｉｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ、 Ｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ 和 Ｅｉｏｎｅａ 为 主．
Ｔｈｉｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 在 Ａ、Ｂ、Ｃ 点位不同填埋深度下均

为优势菌属，这可能是因为 Ｔｈｉｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 参与了

初期填埋垃圾中有 ＮＯ３
－的厌氧还原．Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ＩＩＩ

和 Ｄｅｆｌｕｖｉｉｔｏｇａ 菌属能够利用纤维素、木聚糖在内的

大量单糖、双糖及多糖，最终代谢产物有乙酸酯、乙
醇、丙酸酯、ＣＯ２和 Ｈ２，是促使垃圾降解进入水解产

酸阶 段 的 功 能 菌 （ Ｍａｕｓ ｅｔ ａｌ．， ２０１６； 赵 磊 等，
２０１８）．同样的，厌氧菌 Ｐｒｏｔｅｉｎｉｐｈｉｌｕｍ 及兼性厌氧菌

Ｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ 在垃圾降解的过程中亦具有水解酸化

的功能（韩睿等， ２０１８）．Ｔｈｉｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 是一种兼

性厌氧反硝化菌属，可以利用糖酵解和柠檬酸途径

代谢垃圾中的有机物，同时在厌氧环境下可以代谢

氮氧化物和硫化物 （熊有为等， ２０１２； Ｔａｎ ｅｔ ａｌ．，
２０１４；谭文勃等，２０１７）．

图 ７ｂ 反映了不同点位属水平上真菌的物种组

成．Ａ 点位上优势菌属随深度变化较大，填埋层上层

主要由 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ（曲霉属）、Ｃｈａｅｔｏｍｉａｃｅａｅ（毛壳菌

属）、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｔｒｉｃｈｏｃｏｍａｃｅａｅ （未分类发菌科）、
Ｔｈｅｒｍｏｍｙｃｅｓ（嗜热真菌属）、Ｏｔｈｅｒｓ 等组成，随着填

埋深度的加深，Ｋｅｒｎｉａ （闭小囊菌属）、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ
Ｔｒｉｃｈｏｃｏｍａｃｅａｅ 逐 渐 成 为 优 势 菌 属． Ｂ 点 位 中，
Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｔｒｉｃｈｏｃｏｍａｃｅａｅ、 Ｔｈｅｒｍｏｍｙｃｅｓ
所占比例由上层的 １８％、２１％、１１％降低至深层的

１４％、３％、０，而 Ｋｅｒｎｉａ 的比例由 ０ 显著升高至 ５０％．
Ｃ 点 位 上， 上 层 菌 属 主 要 由 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ （ ６％）、
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｔｒｉｃｈｏｃｏｍａｃｅａｅ （１８％）、Ｋｅｒｎｉａ （ ２１％） 组

成，而中下层 Ｋｅｒｎｉａ 所占比例由 ６１％显著提升到

８８％．Ｄ 点位上，ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｃａｐｎｏｄｉａｌｅｓ（未分类煤炱

目）在上层占有较高的比例，而随着填埋深度增加，
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｔｒｉｃｈｏｃｏｍａｃｅａｅ 和 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ
Ｐｓｅｕｄａｌｌｅｓｃｈｅｒｉａ 在填埋中层成为优势菌属，而在深

层出现了大量的未知菌属．
总体上，Ａ、Ｂ、Ｃ 点位上参与垃圾降解的真菌主

要包括 Ｋｅｒｎｉａ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｔｒｉｃｈｏｃｏｍａｃｅａｅ、Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ
和 Ｔｈｅｒｍｏｍｙｃｅｓ，而 Ｄ 点位上的优势真菌主要为

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｃａｐｎｏｄｉａｌｅｓ、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｐｓｅｕｄａｌｌｅｓｃｈｅｒｉａ
和 Ｔｈｅｒｍｏｍｙｃｅｓ；且各点位上均含有大量的未知菌

属．Ｋｅｒｎｉａ 及 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ 作为常见的腐生菌属，在不

同点位均有较高的丰度．

图 ７　 属水平上细菌（ａ）和真菌（ｂ）的物种组成

Ｆｉｇ．７　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ （ａ） ａｎｄ ｆｕｎｇｉ （ｂ） ｏｎ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

３．５　 垃圾降解过程中理化参数对微生物群落组成

的影响

不同填埋龄微生物丰度与填埋场理化性质相

关性分析如表 ３ 所示． 填埋龄 ０ ～ １ ａ 样品中，
Ｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ 与 ＫＮ 显著正线性相关，相关系数为

０．８９５．Ｔｈｅｒｍｏｍｙｃｅｓ 与 ＯＭ 显著正线性相关，相关系

数为 ０． ９９２． 填 埋 龄 １ ～ ２ ａ 样 品 中 Ａｅｒｏｃｏｃｃｕｓ、
Ｐｒｏｔｅｉｎｉｐｈｉｌｕｍ、Ｃａｐｎｏｄｉａｌｅｓ 与 ｐＨ 显著负线性相关，相
关系数分别为－０．８８３、－０．８９７、－０．８５６．Ｔｈｉｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ
与 ｐＨ 呈显著正相关，相关系数为 ０．８８２．由于垃圾中
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各理化指标波动大，大部分菌属丰度与填埋垃圾理

化性质相关性不显著，这主要是因为短期填埋龄垃

圾组成的不均匀性及其所处环境的差异是造成填

埋场内不同区域的微生物群落结构存在一定的差

异（王罗春等，２００１）．
采用 ＲＤＡ 分析垃圾降解过程中微生物群落与

环境因子之间的关系，图 ８ 分别为细菌、真菌二维排

序图，图中带箭头的矢量线代表相应的环境因子

（ｐＨ、ＫＮ、ＯＭ），４ 种几何图形代表 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ 点位．
由图 ８ａ 可知不同空间层次呈现较大差异性，４ 个采

样点位细菌群落在 ０ ～ １０ ｍ 填埋层中差异性较大，
１０～１５ ｍ 填埋层则无明显差异．填埋龄 ０ ～ １、１ ～ １．５
ａ 样本较为聚集，而填埋龄 １．５～２ ａ 样本呈现明显差

异性．由图 ８ｂ 可知 ４ 个采样点位真菌群落在 ５ ～ １５
ｍ 填埋层中差异较小，０ ～ ５ ｍ 填埋层中有较大离散

度呈现显著差异性．填埋龄 ０ ～ １、１ ～ １．５ ａ 样本较为

聚集，而填埋龄 １．５～２ ａ 样本呈现明显差异性，这与

样本 ＯＵＴ 聚类结果一致．
在 ＲＤＡ 分析中，矢量线长度反映样本与环境因

子的相关程度，矢量线越长，相关性越高．几何图形

在矢量线上的垂直投影与箭头距离越近，相应环境

因子对样本的作用越大．环境因子对细菌群落结构

影响相关性排序为 ｐＨ＞ＯＭ＞ＫＮ，Ｂ、Ｃ、Ｄ 点位 １０～

１５ ｍ 样本与 ｐＨ 投影距离近，填埋层中细菌群落结

构受 ｐＨ 影响较高，表明垃圾降解进入水解酸化阶

段，填埋堆体 ｐＨ 值降低引起细菌群落结构的显著

变化．而对真菌群落结构影响较大的环境因子是 ＯＭ
和 ｐＨ，Ａ、Ｂ 点位 ０ ～ ５ ｍ、１０ ～ １５ ｍ 及 Ｄ 点位 ５ ～ １５
ｍ 样本与 ＯＭ 投影距离近，表明真菌群落结构的变

化与垃圾有机质的降解密切相关．

表 ３　 填埋场理化性质与微生物组成相关性分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

菌属
填埋龄 ０～１ ａ 填埋龄 １～２ ａ

ｐＨ ＫＮ ＯＭ ｐＨ ＫＮ ＯＭ
Ａｅｒｏｃｏｃｃｕｓ －０．２１９ ０．００１ ０．５７２ －０．８８３∗ －０．３０８ ０．５０８
Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ －０．２３６ ０．０２３ ０．５８８ －０．７１４ －０．０３５ ０．６８５
Ｄｅｆｌｕｖｉｉｔｏｇａ －０．２１９ ０．０１３ ０．５８１ －０．７７３ －０．０８７ ０．６５９
Ｅｉｏｎｅａ ０．２９４ －０．４８８ －０．５７４ ０．４９０ ０．１７１ ０．０３４
Ｐｒｏｔｅｉｎｉｐｈｉｌｕｍ －０．１９３ ０．０３１ ０．５８９ －０．８９７∗ －０．３２８ ０．４９９
Ｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ －０．７９６ ０．８９５∗ ０．５１２ ０．７０７ ０．００８ －０．４７０
Ｔｈｉｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ０．５３１ －０．２４２ －０．７０９ ０．８８２∗ ０．３１８ －０．５４０
Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ －０．７８２ ０．６７９ ０．４４１ ０．２４５ ０．８１１ ０．４２６
Ｋｅｒｎｉａ ０．４１４ －０．４２７ －０．５３９ ０．５３０ －０．１０１ －０．７４６
Ｐｓｅｕｄａｌｌｅｓｃｈｅｒｉａ －０．８４８ ０．８０２ ０．５１３ －０．２９４ ０．２９４ ０．７５０
Ｃｈａｅｔｏｍｉａｃｅａｅ －０．２２２ ０．００２ ０．５６９ ０．２０８ －０．０３６ ０．０４６
Ｔｒｉｃｈｏｃｏｍａｃｅａｅ －０．２００ ０．３７５ ０．２２２ ０．１００ ０．３６１ ０．１９４
Ｔｈｅｒｍｏｍｙｃｅｓ －０．８６７ ０．７８２ ０．９９２∗∗－０．３０７ ０．３１８ ０．７８６
Ｃａｐｎｏｄｉａｌｅｓ ０．５４４ －０．５７６ －０．４６６ －０．８５６∗ －０．７３６ －０．１１９

图 ８　 属水平上微生物群落变化与环境因子冗余分析（ＲＤＡ）
Ｆｉｇ．８　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｈａｎｇｅ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

　 　 综上，参与短期填埋龄垃圾降解的细菌多样性比

真菌更丰富，而真菌多样性随填埋区域、填埋龄的不同

呈现更显著的差异．Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 和 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 为优势

细菌门，填埋上层细菌菌属以 Ｄｅｆｌｕｖｉｉｔｏｇａ、Ａｅｒｏｃｏｃｃｕｓ、
Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ＩＩＩ 和 Ｐｒｏｔｅｉｎｉｐｈｉｌｕｍ 为主，而在中下层以

Ｔｈｉｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ、 Ｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ 和 Ｅｉｏｎｅａ 为 主．
Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 为最优势真菌门，Ｋｅｒｎｉａ 及 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ 作
为优势真菌菌属．此外，细菌群落结构的变化受 ｐＨ
值影响较大，而真菌群落结构的变化与垃圾有机质

密切相关．研究结果阐明了实际填埋场内部短期填
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埋垃圾的微生物群落结构分布特征及其与垃圾理

化特性的关系，有助于深入理解短期填埋龄垃圾易

腐有机组分降解的微生物作用机制．

４　 结论（Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎｓ）

１）Ａ、Ｂ、Ｄ 点位的细菌群落多样性高于 Ｃ 点位；
且随着深度的增加，微生物多样性呈降低的趋势．Ａ、
Ｂ、Ｄ 点位的真菌群落多样性高于 Ｃ 点位，但丰富度

低于 Ｃ 点位．浅层垃圾中微生物的多样性高于中深

层， ０～１ ａ 填埋龄垃圾微生物多样性较高，而填埋

龄 １．５～２ ａ 垃圾微生物多样性高于 １～１．５ ａ．
２）细菌的优势菌门主要有 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 和

Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ．Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 在填埋层上层为优势菌门，最
大比例达到 ６５％，Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 在填埋层中下层为

优势菌门， 最大比例达到 ８８％． 优势菌属包括

Ｔｈｉｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ、Ｄｅｆｌｕｖｉｉｔｏｇａ、 Ａｅｒｏｃｏｃｃｕｓ、 Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ
ＩＩＩ、Ｐｒｏｔｅｉｎｉｐｈｉｌｕｍ、Ｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ 和 Ｅｉｏｎｅａ． Ａ、Ｂ、Ｃ 点

位群落结构较为相近，其中 Ａ 与 Ｂ 点位更为相近，Ｄ
点位 则 明 显 不 同． 真 菌 主 要 包 括 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、
Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 和 Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ ３ 个 菌 门， 其 中

Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 占绝对优势． 优势菌 属 包 括 Ｋｅｒｎｉａ、
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｔｒｉｃｈｏｃｏｍａｃｅａｅ、Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ 和 Ｔｈｅｒｍｏｍｙｃｅｓ，
Ｋｅｒｎｉａ 及 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ 作为常见的腐生菌属，在不同点位

均有较高的丰度．
３）冗余分析结果表明填埋龄 ０ ～ １、１ ～ １．５ ａ 样

本微生物群落结构差异较小，而填埋龄 １．５ ～ ２ ａ 样

本呈现明显差异性，不同空间层次呈现较大差异性．
细菌群落结构的变化受 ｐＨ 值影响较大，而真菌群

落结构的变化与垃圾有机质密切相关．
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