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回顾点评 
 

堆肥过程中的微生物种群结构 
邱并生 

(《微生物学通报》编委会  北京  100101) 

堆肥化是有机固体废物无害化、减量化、资源化的根本途径。有机固体废弃物的堆肥化研究一直是环

境科学领域研究的热点之一。产品中含有有机质、P、K 等多种植物所需的养分, 可以提高农林等产品的产

量, 改善土壤结构, 提高土壤肥力。微生物是堆肥过程的工作主体, 早期对堆肥中微生物的研究主要采用分

离培养的方法, 局限性是自然界中 90%以上微生物不能被分离培养, 不能很好地反映自然环境中微生物多

样性的原始状态[1]。基于 rDNA 基因序列分析的分子生物学方法为研究堆肥中微生物群落的多样性和动态变

化提供了先进的技术手段, 已有研究者将分子生态学技术引入堆肥微生物生态研究[2−3]。本刊 2009 年第 11
期介绍了李凤和曾光明等发表的文章“农业有机废物与城市生活垃圾堆肥高温期微生物种群结构比较”[4], 
作者对农业有机废物和城市生活垃圾进行堆肥化处理, 通过克隆文库(Clone library)方法对堆肥高温期细菌

和真菌种群多样性和群落结构做了进一步深入研究, 以期为堆肥工艺革新提供更多理论指导。 
该实验室研究人员目前已对堆肥过程中木质纤维素降解相关微生物种群结构及变化规律进行了多方面

的研究：采用木质纤维素含量丰富的有机固体废物进行堆肥, 对其中木质素降解相关微生物种群结构变化规

律进行了研究[5−6]; 采用 PCR-DGGE 技术对持续高温堆肥中细菌种群结构变化规律进行了研究[7]; 目前正对

堆肥中木质纤维素降解相关酶编码基因的多样性进行研究, 对其中的漆酶编码基因多样性进行了研究, 得
出堆肥过程中漆酶编码基因多样性的变化规律。 
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