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研究报告 

餐厨垃圾厌氧消化处理主要过程的微生物群落结构分析 

潘婧冉 1  高苏 1  赵国柱*1  周传斌*2 
1 北京林业大学生物科学与技术学院  北京  100083 

2 中国科学院生态环境研究中心城市与区域生态国家重点实验室  北京  100085 

摘  要：【背景】厌氧消化是我国餐厨垃圾处理的主要方法，微生物在其处理过程中起到关键作用，

但是目前对其不同工艺单元微生物群落结构的研究较少。【目的】通过分析各工艺单元的微生物多样

性与群落结构，为改进餐厨垃圾资源化处理技术、提高资源利用效率提供科学依据。【方法】采集某

餐厨垃圾处理厂油水分离、厌氧发酵、沼渣脱水等 3 个工艺单元产生的废液样品，采用 16S rRNA 基

因高通量测序技术，研究其菌群组成、丰度、优势菌群及其与环境因子的相关性。【结果】初始油水

分离样品中的微生物群落种类相对较少，而经厌氧发酵和沼渣脱水处理后样品中的微生物群落种类较

丰富。在门水平上，厚壁菌门(Firmicutes)在各单元样品中所占平均比例最高，为 81.1%，其次为拟杆

菌门(Bacteroidetes)和绿弯菌门(Chloroflexi)，分别占 15.81%和 4.59%；在属水平上，相对丰度较高的

菌属为乳酸菌属(Lactobacillus)、互营单胞菌属(Syntrophomonas)等。餐厨垃圾处理过程中的部分菌属

可能具有资源-环境双重属性，例如在沼渣脱水单元相对丰度高达 32.67%的假单胞菌属(Pseudomonas)，

该菌属中既存在少部分致病菌或条件致病菌，也具有生产聚羟基脂肪酸酯的功能菌。影响各组样品微

生物群落组成结构最显著的因子是 pH 值，其次是总糖的含量。【结论】研究明确了典型餐厨垃圾厌氧

消化处理工艺单元的微生物群落结构和多样性，并提出了优化处理工艺、强化资源利用效率的建议。 
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Abstract: [Background] Anaerobic digestion is the main method for treating restaurant food waste in China. 
Microorganism plays a crucial role in the anaerobic fermentation of restaurant food waste, however, there is 
limited study on the microbial structure and biodiversity in this field. [Objective] This work is aiming at 
providing scientific evidences for improving restaurant food waste treatment technologies and bio-resource 
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recycling efficiency, by analyzing the microbial diversity and community structure for each processing unit. 
[Methods] Three waste liquid samples from typical units of oil-water separation, anaerobic fermentation, 
and residue dewatering were collected in a typical restaurant food waste treatment plant. The 
high-throughput sequencing technology of 16S rRNA gene was applied to analyze the composition, 
abundance, dominant microorganism, and their impacting factors. [Results] The microbial communities in 
anaerobic fermentation and residue dewatering samples showed higher microbial diversity than those in 
oil-water separation samples. At the phylum level, Firmicutes accounted for the highest proportion of 81.1% 
in all samples, followed by Bacteroidetes and Chloroflexi, accounting for 15.81% and 4.59% respectively, 
and at the genus level, Lactobacillus, Syntrophomonas, etc. had higher relative abundance. Several generic 
microbes had both environmental and resource properties, e.g., Pseudomonas, which accounts for 32.67% 
relative abundance in residue dewatering process, had the function of producing polyhydroxyalkanoates 
(PHA) but contained few pathogenic or opportunistic pathogenic bacteria. The most significant impacting 
factor of microbial diversity was pH, followed by the ammonia nitrogen content. [Conclusion] 
Characteristics of microbial community structure and diversity in a typical restaurant food waste treatment 
plant were found in this work, in addition, several recommendations for optimizing the treatment process and 
promoting bio-resource recycling were put forward. 

Keywords: Restaurant food waste, Anaerobic digestion, High-throughput sequencing, Community 
structure, Microbial diversity 

餐厨废弃物资源化利用和无害化处理示范工

程是我国实施循环经济十大示范工程之一，目前

全国已完成 100 个餐厨垃圾处理试点城市[1]。在已

建的大型餐厨垃圾处理工程中，约有 74.3%采用厌氧

消化技术，该技术已成为我国餐厨垃圾处理的主导

技术[2]。餐厨垃圾中富含淀粉、糖类、蛋白质、脂

类、无机盐及大量水分等，在兼性和厌氧微生物

的作用下餐厨垃圾可厌氧消化为小分子有机物，

并产生甲烷等可再生能源[3]。然而，原始的餐厨垃

圾废液中无机盐、有机污染物、氨氮浓度普遍较

高，含盐量一般可高达 1.0%−1.5%[4]，导致餐厨垃

圾的处理成本偏高，制约了餐厨垃圾资源转化的

利用效率。微生物在餐厨垃圾厌氧消化处理过程

中起到了关键作用，相关研究表明，真菌红紫曲

霉(Aspergillus puniceus)能有效降解高蛋白含量餐

厨垃圾[5]。厌氧发酵过程中酸的过度积累会抑制产

甲烷菌的活性，造成甲烷产量下降，而微生物及

其 分 泌 的 脂 肪 酶 能 够 促 进 溶 解 性 化 学 需 氧 量

(Chemical oxygen demand，COD)的释放，提高生

物脱氢酶的活性，从而减少长链挥发性脂肪酸的积

累，进而提高甲烷的积累量[6-7]。 

微生物群落组成和结构是餐厨垃圾有机物降

解和甲烷等产生过程的基础，目前在环境工程领

域已有一些研究[8-9]聚焦在厌氧发酵单元的微生物

群落结构分析，这对于提高污染治理和废弃资源

利用具有一定的价值，但是在餐厨垃圾领域此类

研究较少[10-12]。梅冰等[8]采用 Biolog 方法分析了反

应器各个运行阶段污泥中微生物群落的多样性，

结果表明反应器中各阶段微生物物种丰富度和常

见物种接近，但均一性有较大的差异且呈现出不

同的微生物多样性。同时，梅冰等[9]采用实时荧光

定量 PCR (RT-PCR)技术对餐厨垃圾单相厌氧消化

失衡条件下系统内古菌和产甲烷菌的变化规律进

行了探析，结果表明在厌氧消化系统从稳定期到

抑制期的过程中，古菌和产甲烷菌的基因浓度都

明显降低了 70%−80%。利用变性梯度凝胶电泳

(PCR-DGGE)技术对餐厨垃圾厌氧堆肥过程中的微

生物种群结构随时间的变化进行分析，结果表明

堆肥升温期的细菌种群较丰富，高温期的优势种群

较明显，降温期的细菌种群结构基本保持稳定[13]。

餐厨垃圾厌氧消化过程包括脱油、厌氧消化、沼

渣脱水等多个工艺单元，由于各单元间的物料、

环境和反应条件变化，微生物的组成和多样性会

出现较大波动，进而影响餐厨垃圾的处理过程。
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目前对于餐厨垃圾处理主要过程中的微生物多样

性分析仍然不足，加强此方面的探究和分析可以

为提高废弃资源的利用效率提供科学的参考依

据。本研究基于 16S rRNA 基因高通量测序技术，

全面分析餐厨垃圾处理各工艺单元的微生物种群

组成和多样性变化规律、优势微生物、潜在病

原微生物等，并探究影响微生物群落的关键因

子，为优化餐厨垃圾厌氧消化处理工艺提供科学

依据。 

1  材料与方法 

1.1  研究案例及样品来源 

研究案例为秦皇岛市某餐厨垃圾处理厂，其

采用厌氧发酵技术工艺，日处理能力 150 t，工艺

流程如图 1 所示。餐厨垃圾首先沥水、加热进行油

水分离；固体物料破碎分离后进行除砂；接着进

入厌氧消化罐反应 30 d，沼渣脱水后进行最终处

置。考虑可能带来微生物群落环境变化的工艺节

点，在工厂处理工艺的后期，分别于油水分离处

理池、厌氧发酵罐、沼渣脱水絮凝沉淀池进行取

样(图 1)，标记为 S1、S2 和 S3，各样品均为存有少

量固体的固液混合物。每个工艺环节取 3 份重复样

品，分别标记为 S#_#，每个样品约为 500 mL。取

样瓶提前采用紫外照射 30 min 灭菌处理，采样时

间为 2018 年 4 月。部分样品在 4 °C 冰箱保存用于理

化指标的测定，其余放入−80 °C 冰箱保存备用。 

1.2  主要试剂和仪器 

蒸馏水(每升水中加入 0.1 mL 浓硫酸)；D-无水

葡萄糖(纯度 99.8%)，北京索莱宝科技有限公司。

pH 值测试仪，上海越平科学仪器有限公司；紫外

分光光度计，上海尤尼科仪器有限公司；红外分

光光度计，天津天光光学仪器有限公司；凯氏定

氮仪，山东晨拓科学仪器有限公司。 

1.3  样品理化性质测定 

采用 pH 值测试仪测定样品 pH 值，全盐量采用

重量法(HJ/T 51-1999)[14]，总氮含量采用碱性过硫酸

钾消解紫外分光光度计法(HJ 636-2012)[15]，氨氮含

量采用纳氏试剂分光光度计法(HJ 535-2009)[16]，总

糖含量采用费林氏容量法(GB/T 20977-2007)[17]，

含油量采用红外分光光度计法(HJ 637-2012)[18]，

蛋白含量采用凯氏定氮法(GB 5009.5-2016)[19]，淀 

 

 
 

图 1  餐厨垃圾处理厂工艺流程及取样点 
Figure 1  Process flow and sampling point of restaurant food waste treatment plant 
注：1：油水分离处理池；2：厌氧发酵罐；3：沼渣脱水絮凝沉淀池. 
Note: 1: Unit of oil-water separation; 2: Anaerobic fermentation tank; 3: Residue dewatering pool. 
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粉含量酸水解法(GB 5009.9-2016)[20]，化学需氧量

采用重铬酸盐法(HJ 828-2017)[21]。计算每个工艺

单元的 3 组平行样品理化性质均值。 

1.4  高通量测序及分析 

样品准备：将 1.1 中各样品分别振荡均匀，取

50 mL 分别装入干净的离心管中，4 °C、4 000 r/min

离心 5 min，弃掉上清液，底部沉淀标记为 S1_1、

S1_2、S1_3、S2_1、S2_2、S2_3、S3_1、S3_2 和

S3_3 共 9 份样品备测。 

高通量测序：将 9 份待测样品送往上海美吉生

物医药科技有限公司，采用 Illumina MiSeq 系统对

细菌 16S rRNA 基因(V3−V4 区)进行测序。主要步

骤包括：从沉淀物中抽提细菌 DNA 并设计合成引

物接头，经 PCR 扩增后进行产物的纯化、定量与

均一化，构建 PE (Paired-end)文库，进行测序。  

测序结果分析：测序得到的 PE reads 首先用

FLASH、Trimmomatic 软件过滤 Reads 尾部质量值

20 以下的碱基，去除 50 bp 下含 N 碱基，接着根据

重叠区域(Overlap)关系进行拼接，最小 Overlap 长

度为 10 bp 且允许的最大错配比率为 0.2，然后根据

序列首尾两端的条形码(Barcode)和引物序列得到有

效序列并校正序列方向。采用 RDP classifier 贝叶斯

算法对 97%相似水平的操作分类单元(Operational 

taxonomic unit，OTU)代表序列进行分类学分析，根

据分类学结果使用 R 语言工具作图，得到各样品在

门分类水平上的群落结构组成情况，并通过软件

Circos-0.67-7 (http://circos.ca/)对不同环节样本的优

势物种组成比例和各优势物种在不同样本中的分

布比例进行分析；利用 LEfSe 软件对样品进行线性

判别分析(Linear discriminant analysis，LDA)，得

到对样本划分产生显著性差异影响的物种；利用 R 

(Pheatmap package)软件计算环境因素与物种之间

的 斯 皮 尔 曼 (Spearman) 等 级 相 关 性 系 数 并 通 过

Heatmap 图展示；使用 Networkx 网络分析工具包

获得物种和样本组间的相关信息，选取属水平总

丰度前 20 的物种并计算物种之间的 Spearman 等级

相关系数，构建物种相关性网络图。以上分析过

程皆在 I-Sanger (www.i-sanger.com)云平台完成。 

多样性分析：利用 Usearch 软件平台(http://drive5. 

com/uparse/，V7.0)，将测得的序列按照彼此间 97%

的相似性进行划分得到 OTU；选择 97%相似度

OTU 进行多样性指数计算，采用覆盖度(Coverage)

反映微生物物种的覆盖率，其数值越高，则样品

中序列没有被测出的概率越低；采用香农(Shannon)

指数反映物种的多样性；采用 Chao1 指数反映群落

的丰富度。 

2  结果与讨论 

2.1  不同工艺单元样品的理化特性 

餐厨垃圾处理不同工艺单元废液的理化特性

分析见表 1，不同单元废液样品的理化特性具有明

显差异。S1 的 pH 最低呈酸性，S2、S3 则呈碱性，

说明餐厨垃圾在收集、储存过程中经历了酸化水

解过程，而经厌氧发酵后废液呈碱性。总糖含

量在厌氧发酵后明显降低，说明该环境中的微

生物可以利用餐厨垃圾中的糖类物质进行生命代

谢等活动；淀粉、蛋白质含量随工艺进程变化不

显著，说明在厌氧消化处理中微生物可能较难利用 

 
表 1  餐厨垃圾处理不同工艺单元废液的理化性质 
Table 1  Physicochemical characteristics of waste water 
from different treatment units of restaurant food waste 

指标 

Index 
S1 S2 S3 

pH 5.23±0.48 9.11±0.65 9.52±0.59

总糖 Total sugar  

(g/100 g) 

0.90±0.08 0.10±0.07 0.10±0.07

淀粉 Starch  

(g/100 g) 

0.899±0.040 0.884±0.030 0.855±0.040

蛋白质 Protein  

(g/100 g) 

1.84±0.23 2.45±0.36 2.08±0.30

COD (g/L) 125.00±4.89 14.50±2.49 6.02±1.49

全盐量 Total salt  

content (g/L) 

18.50±0.28 26.50±0.24 23.20±0.21

氨氮 Ammonia  

nitrogen (g/L) 

0.026±0.002 1.340±0.050 1.260±0.060

总氮 Total nitrogen 

(g/L) 

1.28±0.07 2.56±0.08 2.27±0.08

含油量 Oil content 

(mg/L) 

1 680.00±65.75 86.80±3.87 114.00±7.26
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淀粉和蛋白质。COD 浓度降低了 95.18%，说明随

着厌氧发酵过程中甲烷的产生和排放，物料中的

碳源有机物含量在不断降低。全盐量、氨氮、总

氮含量都随着工艺进程有一定上升，这可能是因

为餐厨垃圾中的固相物质经过厌氧分解后向液相

中释放。盐分和氨氮都是制约微生物活性的关键

因子[22]，可能对微生物群落结构和多样性带来较

大影响。油水分离工艺前，餐厨垃圾的含油量高

达 1 680±65.75 mg/L；经过脱油后餐厨垃圾废液中

的油脂含量降低了 94.83%，但也维持在较高的浓

度，可能对厌氧发酵过程产生影响[23]。 

2.2  不同工艺单元样品的微生物多样性及物种

组成 

研 究 中 的 环 境 样 品 经 高 通 量 测 序 共 获 得 

322 475 条序列，平均长度为 396.19 bp，Reads 从

30 511 到 42 364 不等(表 2)。同时，各样品测得的

OTU 共计 513 个，其中 S1 的 OTU 平均数目仅为

75，与 S2、S3 相差较大，S3 的 OTU 平均数目最

多可达 483。各样品的 Coverage 值均达到 99%以上

且相差微小，说明本次测序结果可以反映样品的

真实情况。从微生物多样性指数 Shannon (值越大

说明群落的多样性越高)和 Chao1 (值越大说明群落

的丰富度越高)可以看出，S1 中微生物群落的多样

性和丰富度明显低于 S2、S3，且 S3 的微生物群落

多样性和丰富度最高。这可能是因为 S1 为餐厨垃

圾的初步滤液，其中的固相物质未能完全水解，

液相中的营养物质可能还不丰富，微生物发酵时

间短，尚未大量繁殖；S2 为经过厌氧发酵后的样

品，其中的厌氧微生物大量繁殖，使其群落多样性

和丰富度均升高；而 S3 为絮凝沉淀单元样品，发酵

液转变为好氧环境，好氧微生物同时得到大量繁

殖，样品的微生物群落多样性和丰富度最高。 

OTU 在门分类水平上的群落组成结果见图 2。

3 个单元样品测序共检测到 7 个主要菌门，分别为厚

壁菌门(Firmicutes)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、绿弯

菌门(Chloroflexi)、变形菌门(Proteobacteria)、放线

菌门(Anctinobacteria)、Cloacimonetes、疮微菌门

(Verrucomicrobia)。其中厚壁菌门为优势菌门，它

在 S1 中的平均相对丰度为 98.54%，S2 中的平均相

对丰度为 81.82%，S3 中则为 62.94%；拟杆菌门在

S2 和 S3 中的相对丰度位居第二，其在 S2 中的平均

相对丰度是 9.09%，S3 中则比 S2 中更显著，为

22.52%；另外，绿弯菌门在 S2、S3 中的相对丰度

也较为突出，前者的平均相对丰度为 4.74%，后

者则为 4.44%；变形菌门在 S3 中的平均相对丰度

为 5.17%，略高于另外 2 个样品，该门中包括属于

γ-变形菌纲的假单胞菌属(Pseudomonas)，该菌属

内除了少部分常见的病原菌种类，大多数同时具

有氧化丁酸能力[24]，另外该菌门中属于 δ-变形菌

纲的互营菌属(Syntrophus)具有良好的裂解芳香环

能力[24]。Centurion 等[25]在研究动物粪便厌氧消

化反应器的微生物群落结构时发现，厚壁菌门为

其中的优势菌群且丰度达到 50%以上，这与本研

究结果相似，该菌门多为革兰氏阳性菌，可产生

芽孢并能抵抗脱水和极端环境，主要包括芽孢杆

菌 纲 和 梭 菌 纲 [ 2 6 ] 。 拟 杆 菌 门 主 要 作 用 于 类 固

醇、多糖和胆汁酸的代谢[27]，有研究发现厚壁菌

门和拟杆菌门的相对丰度之间存在显著的负相关

关系，两者与厌氧消化的部分工艺参数有关，包

括有机负荷率、挥发性脂肪酸浓度和甲烷产量[28]。 

 
表 2  3 份样品的微生物多样性分析  
Table 2  Microbial diversity analysis of three samples 

样品 

Sample 
Reads 

OTU 数目 

Number of OTUs 
Coverage Shannon Chao1 

S1 38 559±3 365 75±4 0.999 6±0.000 1 1.96±0.05 64.94±7.15 

S2 34 424±3 492 325±11 0.998 4±4.45E−5 3.55±0.07 303.4±1.54 

S3 34 508±2 425 483±17 0.997 5±0.000 4 4.05±0.08 454.8±15.27 
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图 2  各工艺单元发酵液微生物在门水平上的相对丰度 
Figure 2  Relative abundance of microorganism in fermentation broth of each unit at phylum level 

 
因此，将厚壁菌门与拟杆菌门的种群丰度比作为反

应过程性能的潜在指标具有一定的参考价值，可以

利用两种群之间的相互作用来预防厌氧消化过程中

发生的效率波动。绿弯菌门细菌具有绿色素，为

兼性厌氧生物，是消耗葡萄糖的主要类群[29]，和

厚壁菌门都与碳氢化合物的降解相关 [30]，且绿

弯菌门的相对丰度随着餐厨垃圾比例的增加而增

高 [31]。 变形菌门中的许多种群与葡萄糖、丙酸

盐、丁酸盐等小分子化合物的利用有关[29,32-33]，是

工业污水处理厂和市政污水处理厂污泥中常见的

菌群，尤其是 β-变形菌纲 (Betaproteobacteria)；

Theuerl 等[34]研究发现变形菌门和 Cloacimonetes 可

以在以污泥或工业用水为原料的转化过程中占据

细菌群落的主导地位。对比 S2、S3 菌群组成和结

构发现，其结构特征与健康成年人的肠道菌群结

构特征基本一致[35]，这可能由于微生物主要营养

来源是餐厨垃圾，从营养物质构成看，同人类肠

道消化的食物具有较高的相似性。 

结合样品的理化指标(表 1)和群落组成(表 2，

图 2)对各样品中的微生物进行分析可以发现，

COD 和氨氮浓度对微生物群落的影响较显著。

COD 浓度在 3 个工艺环节中逐渐降低，说明微生

物对于有机物的利用率逐渐升高，物种多样性和

丰度逐步提高。随着 COD 浓度的降低，放线菌门

(Anctinobacteria)丰度在 S3 中得到升高，绿弯菌门

(Chloroflexi)丰度在 S3 中降低，这与杨小丽等[36]的

研究结果一致，分析原因认为，在沼液处理后期 S3

为好氧期，放线菌门(Anctinobacteria)为好氧异养

菌，在与硝化细菌、氨氧化细菌对氧的竞争中处

于优势，促进了有机物的转化，使 COD 的去除效

果提高。氨氮浓度在 S1 中最低，S2 处于厌氧消化

的主要阶段，产生了大量氨氮，因此其氨氮浓度

最高，S3 为有氧阶段，此时氨氮浓度降低；3 个工

艺环节的微生物多样性总体呈上升趋势，这与楼

菊青等[37]对产甲烷厌氧反应器中的微生物系统进

行研究时的结果一致。另外，周莉娜等[38]发现厌

氧污泥中的氨氮浓度仅作用于革兰氏阴性菌，且

对 Shannon 多样性指数无明显作用。 

属水平上优势菌属与各样品的关系如图 3 所

示，图 3 中左半圈表示样品的物种组成情况，外层

彩带代表分组情况，内层彩带代表属物种，长度

代表该物种在对应样品中的相对丰度；右半圈表

示属水平下物种在不同样品中的分布比例情况，

外层彩带代表物种属，内层彩带代表不同分组， 
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图 3  微生物在属水平上物种丰度与样品之间的关系(Circos 图)  
Figure 3  Relationship between species abundance and samples of microorganisms at genus level (circos) 

 
长度代表该样本在某一属物种中的分布比例。3 个

工艺环节样品中的微生物群落组成随着环境及发

酵时间的改变发生了明显的变化，例如各环节的

属组成中(图 3)，乳酸菌属(Lactobacillus)因适宜在

偏酸环境内生长，所以在 S1 中的比例最高，可达

66%；互营单胞菌属(Syntrophomonas)占据的比例

也较突出，主要存在于 S2、S3 中，在 S2 中的比

例为 56%；对于优势菌属 VadinBC27_wastewater- 

sludge_group 来说，其在 S3 中的比例高达 90%，是

一类广泛存在于垃圾渗滤液、厌氧消化后污泥中

的菌群 [39]。另外，假单胞 菌 属 (Pseudomonas)的

含量也较高，虽然其中存在部分病原菌，但是该

菌属可以将碳源转化为一类可降解生物塑料的原

料 —— 聚 羟 基 脂 肪 酸 酯 (Polyhydroxyalkanoates，

PHA)，例如嗜油假单胞菌(P. oleovorans)能够合成

单体碳原子数大于 6 的中长链 PHA[40]，恶臭假单胞

菌(P. putida)可利用多种底物(如糖类或脂肪酸)合成

中长链 PHA，是非常适宜的 PHA 生产菌株[41]，其

它 种 类的 假单 胞 菌如 施氏 假单 胞菌 (P. stutzeri) 

1317 也能够利用多种脂肪酸、醇类、二醇、葡萄
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糖及葡萄糖酸盐合成 PHA[42]。 

2.3  不同工艺单元中微生物的组成特点 

对 3 个单元样品在纲、目、科、属的划分上产

生显著性差异影响的物种如图 4 所示。芽孢杆菌纲

(Bacilli) 乳 酸 杆 菌 目 (Lactobacillales) 乳 酸 杆 菌 科

(Lactobacillaceae)乳酸杆菌属(Lactobacillus)是油水

分离前 S1 样品内的优势菌种，其在自然界分布极

为广泛，具有丰富的物种多样性[43]。 

 

 
 

图 4  不同工艺单元样品菌群进化分支树 
Figure 4  Evolutionary branch tree of microbial flora in different units 
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餐厨垃圾进入发酵罐后为严格厌氧环境，

其携带的细菌不适应发酵罐中环境，发酵体系

中发酵性细菌逐渐取代原料中原有的细菌，随

着沼气发酵过程的进行，餐厨垃圾中原有的细

菌菌群已经发生变化。S2 厌氧发酵体系内微生

物明显区别于其他 2 组样品。S2 在纲分类水平

上 为 梭 菌 纲 (Clostridia) 、 厌 氧 绳 菌 纲

(Anaerolineae) ， 目 分 类 水 平 上 有 厌 氧 绳 菌 目

(Anaerolineales)、Thermoanaerobacteraies、梭菌目

(Clostridiates) ， 科 分 类 水 平 上 有 互 营 单 胞 菌 科

(Syntrophomonadaceae) 、 Caldicoprobacteraceae 、

厌氧绳菌科(Anaerolineaceae)，属水平上则有互营

单胞菌属(Syntrophomonas)、Caldicoprobacter、嗜

热 厌 氧 杆 菌 (Tepidanaerobacter) 、 Anaerolineaceae

分类下的未命名属。 

污泥絮凝沉淀后 S3 样品的优势物种则有：拟杆

菌纲(Bacteroidia)、γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria)、

拟杆菌目(Bacteroidales)、芽孢杆菌目(Bacillales)，

紫 单 胞 菌 科 (Porphyromonadaceae) 、 理 研 菌 科

(Rikenellaceae)、瘤胃菌科(Ruminococcaceae)、梭菌科

(Clostridiaceae)、假单胞菌科(Pseudomonadaceae)、梭

菌 目 (Clostridiales) 分 类 下 的 Family_XI 科 、

FTLpost3 科，假单胞菌属(Pseudomonas)、嗜碱菌属

(Alkaliphilus)、Proteiniphilum、VadinBC27_wastewater- 

sludge_group、FTLpost3 科分类下的未命名属、

Family_XI 科分类下的未命名属。 

梭菌纲微生物一直被认为是白酒窖泥中的重

要功能菌群[44]，它是一类严格厌氧的细菌，在降

解碳水化合物的同时会产生乙酸、丁酸等产物，

在生物液体燃料领域具有很好的应用前景，受到

广泛关注[45]；另外，梭菌还可能与乙酸氧化及苯

酚类化合物的降解有关[46-47]。在中温和高温厌氧

反应器中广泛分布的厌氧绳菌，其在产甲烷生物

系统中具有降解碳水化合物和其他生物大分子(如

氨基酸)的重要作用[48]，并且可以产酸去毒[49-50]。互

营单胞菌科多为产乙酸菌[51]，可利用 4−18 个碳原子

的脂肪酸，与产氢营养型产甲烷菌密切相关[52-54]。

互营单胞菌是极端氨浓度下生物废物厌氧消化中

的关键微生物[55]，主要消耗丁酸[29]，可以使挥发

性脂肪酸快速降解为甲烷[56]，然而体系内叶酸的

浓度会抑制该菌的生长，导致甲烷产生的减少并

伴随着 CO2 含量的增加[57]。Granada 等[58]对屠宰场

废水厌氧消化产沼气系统中的微生物组成进行了

探究，发现紫单胞菌科与甲烷的高产具有一定关

系。Proteiniphilum 可以降解焦化废水中一些生物

难降解的化合物(包括苯酚、甲基苯酚、二甲基苯

酚、萘酚、三亚苯和吲哚)，在 pH 值 8.0 的条件下

有助于增强厌氧发酵的进程[59]。 

对样品所处环境条件下物种丰度前 20 的属进

行属水平物种的相关性 Network 分析，结果如图 5

所示，其中不同颜色代表不同菌门，每个节点代

表一个菌属。在网络图中，相关性越高的菌属节

点与其他节点的连线越多，节点大小代表属内物

种相对丰度的大小，节点之间连线的颜色为绿色

代表两菌属间呈负相关关系，连线为红色则呈正

相关关系。同时，用紧密系数(Closeness centrality)

描述节点与网络中其他节点的距离，用介数中心

性(Betweeness centrality)体现节点在与其他节点连

接中所起的作用。 

从图 5 中可以发现，梭菌目(Clostridiales)分类

下 Family_XI 科的未知属在该网络中与其他菌属节

点的连线最多为 13，意味着该属在整个网络中的重

要性最高；与 Gelria 节点相连的节点数为 5，在网

络中的重要性最低。Fastidiosipila 节点的紧密系数

值最高为 0.52，处于网络的中心位置，它在 S3 中

的相对丰度最高，为 62%；VadinBC27_wastewater- 

sludge_group 为污水处理中常见类群，其介数中心

性值最大为 0.07，意味着该类群菌属在保持整个网

络紧密连接性中的作用最重要，其在 S3 中的相对

丰度高达 90%。以上分析说明 Fastidiosipila 和

VadinBC27_wastewater-sludge_group 与网络中的其

他菌属有很强的相关性，这些菌属被称为“枢纽”，

可能代表样品微生物中的“重点物种”[60]，负责微

生物网络的稳定和维护，其丢失可能导致整个网 
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图 5  各工艺单元属水平的物种相关性 Network 分析 
Figure 5  Species relevance network at genus level of each units 

 
络的崩溃[61]。与此结果相似的是，在处理垃圾渗

滤液的厌氧动态膜生物反应器中，Fastidiosipila 和

VadinBC27_wastewater-sludge_group 也是细菌群落

中较丰富的菌属[62]。 

明 串 珠 菌 属 (Leuconostoc) 和 乳 酸 杆 菌 属

(Lactobacllus)主要存在于 S1 中，相对丰度分别为

66%和 90%，它们与其他菌属节点的连线均为绿

色，呈负相关关系；其他菌属多分布在 S2 和 S3 样

品中，节点之间的连线均为红色，呈正相关关

系。分析原因认为，在厨余垃圾发酵初期 S1 主要

是酸化过程，明串珠菌属和乳酸杆菌属生长环境

偏酸性得以大量繁殖；而发酵后期 S2 和 S3 样品偏

碱性，其他菌属则大量繁殖。 

2.4  不同环境因子对微生物多样性的影响 

环境的改变对微生物群落的结构和功能影响

较大，本研究选取测定数值具有明显变化的 6 个影

响因子(pH、氨氮含量、全盐量、含油量、COD、

总糖含量)进行相关性分析。由图 6 可知，影响各

组样品群落组成结构最显著的因子是 pH 值，它与

各菌属的相对丰度基本上呈正相关关系；总糖的

含量影响绝大部分菌属的相对丰度，随着其含量

的增加，菌属的相对丰度呈下降趋势；氨氮和全盐

量对群落结构与丰度的影响相似，整体上与物种

的相对丰度呈正相关；含油量及 COD 与物种的相

对丰度基本上呈负相关，其中 COD 影响力较强；

在主要优势菌中，明串珠菌属(Leuconostoc)、乳酸

杆菌属(Lactobacillus)、假单胞菌属(Pseudomonas)、

魏斯氏菌属(Weissella)共 4 个菌属其相对丰度和环

境因子的相关性与前述情况恰恰相反。除此外，

以上环境因子对小部分物种的影响程度不明显，

不具备统计学意义。 

微生物群落的结构与环境条件紧密关联，厌

氧生物反应器中部分条件的变化会引起微生物种

群的演替，这是微生物群落对外界条件变化的适

应机制 [40]。若外界条件改变过于迅速和剧烈，

有可能引起部分功能微生物的不适应而衰亡，而

新的优势种群没有形成，表现为厌氧消化反应

器的效率低下，因此在实际操作中要将注重反

应器内的相关环境参数作为提高发酵效率的手

段之一。 
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图 6  环境因子对微生物群落的影响 
Figure 6  Effects of environmental factors on microbial community 

 

3  结论与展望 

本研究通过高通量测序分析获得我国典型餐

厨垃圾处理工艺过程的微生物种群、数量、结

构、动态变化规律及与环境因子的相关性等数

据，为进一步优化餐厨垃圾处理工艺，促进厌氧

反应器系统的稳定和高效运行，挖掘特定功能微

生物，提高餐厨垃圾发酵产物的资源化利用效率

提供科学依据。 

本研究的主要结论：(1) 厌氧发酵和沼渣脱水

样品中的微生物组成和相对丰度较高，而初始油

水分离样品中的微生物群落种类和丰度相对较低。

(2) 在门水平上，厚壁菌门(Firmicutes)在各环节样

品中所占平均比例最高为 81.1%，其次为拟杆菌门

(Bacteroidetes) 和 绿 弯 菌 门 (Chloroflexi) ， 分 别 占

15.81%和 4.59%；在属水平上，相对丰度较高的菌

属 为 乳 酸 菌 属 (Lactobacillus) 、 互 营 单 胞 菌 属

(Syntrophomonas)等。(3) 餐厨垃圾处理过程中的

部分菌属可能具有资源-环境双重属性，例如在

沼渣脱水单元相对丰度高达 32.67%的假单胞菌

(Pseudomonas)，其中既存在少部分常见的致病菌

或条件致病菌，但同时大多菌也具有较强的合成

聚羟基脂肪酸酯的功能。(4) 影响各组样品微生物

群落组成结构最显著的因子是 pH 值，其次是总糖

的含量。 
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基于研究结果提出以下建议：(1) 餐厨垃圾厌

氧消化工艺优化：厌氧消化环境的群落组成结构可

为反应过程性能提供参考，如厚壁菌门(Firmicutes)

和拟杆菌门(Bacteroidetes)两者的相互作用可提高

厌氧消化过程的稳定性，降低环境因素变化对消化

过程的冲击。体系中的梭菌和互营单胞菌与产甲

烷菌的关系较密切，两者对于提高厌氧消化处理

中甲烷的产量具有一定参考价值。另外，发酵环

境的 pH 值、总糖等理化参数与群落结构之间的

关系密切，可以作为调节微生物结构和多样性、

促进厌氧消化过程的关键调节因子。(2) 餐厨垃

圾消化废液资源化利用：消化废液中存在假单胞菌

属(Pseudomonas)，该菌属已被证实具有将碳源转化

为聚羟基脂肪酸酯(Polyhydroxyalkanoates，PHA)的

功能，可以利用该废液通过产 PHA 功能菌株的筛

选、发酵条件探索等一系列方案进行资源的再利用

和新型材料的生产。(3) 餐厨垃圾消化液需要深度

无害化处理，消化液中可能存在部分病原菌，例如

假单胞菌属(Pseudomonas)中存在部分致病菌或条

件致病菌，直接排放可能对环境和人体健康带来影

响，因此需要针对具有该菌属的废水开展深度灭菌

处理。 
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