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摘要 ：

[背景] 生活垃圾分类是我国的重大民生工程，2019 年随着《上海市生活垃圾管理条例》的出
台，上海引领的生活垃圾分类在全国范围内陆续铺展。然而，垃圾分类过程中的风险特别是
微生物风险尚不清楚。

[目的] 初步解析上海市典型小区生活垃圾中的微生物特征，为上海市乃至全国生活垃圾分
类过程的健康防护工作提供一定的理论依据。

[方法] 在 2019—2020 年期间采集上海市某典型小区夏、冬季的干、湿垃圾，利用菌落计数评
估其中的微生物含量，初步解析不同种类生活垃圾中的微生物生长规律特征。利用 Illumina
PE250 高通量测序平台开展 16S rRNA 检测，使用基于 bray-curtis 算法的层次聚类分析阐明
不同种类生活垃圾中微生物组成的相似性和差异性，通过 α 多样性分析探究微生物的多样
性和丰富度，基于 unweighted UniFrac 的主坐标分析揭示菌群的 β 多样性，结合线性判别分
析（LEfSe）筛选组间差异菌群。

[结果] 本研究结果表明，该典型小区干湿垃圾中的微生物数量相差较大，且干垃圾表面微生
物数量小于湿垃圾渗滤液。此外，不同季节干湿垃圾中的微生物生长曲线特征明显不同，其
中夏季和冬季干垃圾表面的菌落峰值分别达 200、10 CFU·cm–2

，夏季和冬季湿垃圾渗滤液中
的菌落峰值分别达 6×105、2×106 CFU·mL–1。16 S rRNA 结果显示，不同种类生活垃圾中微生物
的 α 和 β 多样性差异具有统计学意义，其中干、湿生活垃圾之间差异较不同季节同种垃圾间
差异大。各种生活垃圾中的微生物均以变形菌门（Proteobacteria）为主，其次为厚壁菌门（Fir-
micutes）或拟杆菌门（Bacteroidota）。聚类分析结果表明夏季干垃圾的微生物组成与冬季干
垃圾较接近，其余组间差异较大。在属水平下筛查不同种类生活垃圾中的特征菌，共发现假
单胞菌属（Pseudomonas）、泛菌属（Pantoea）等 48 种具有一定潜在致病性的差异微生物。

[结论] 不同季节的干、湿生活垃圾具有不同的微生物结构特征，存在不同的潜在致病微生物，

结合相关研究，提示针对不同季节的干、湿生活垃圾需采取不同的防范措施以防控垃圾分类
造成的健康危害。
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Abstract:

[Background] Domestic waste classification is one of the major livelihood projects in China. With
the introduction of the Shanghai Household Waste Management Regulation in 2019, the work of
domestic  waste classification has been carried out  nationwide,  yet  its  potential  risks  especially
those derived from microorganisms are not clear.

[Objective] To investigate the microbial characteristics of the domestic waste in typical residential
areas  in  Shanghai,  and  provide  a  theoretical  basis  for  health  protection  during  the  domestic
waste classification process in Shanghai and throughout China.

[Methods] Dry and wet waste from a typical residential community in Shanghai were collected
during 2019–2020. Microbial colonies were counted in domestic waste and analyzed for growth
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patterns. Then through 16S rRNA sequencing using lllumina PE250, hierarchical clustering analysis was conducted to reveal the similarity
and dissimilarity  of  community  compositions in  different  domestic  waste groups,  alpha diversity  was estimated to reflect  the richness
and diversity of bacterial communities, principal co-ordinates analysis of unweighted UniFrac distance was performed to estimate the beta
diversity, and linear discriminant analysis effect size (LEfSe) was used to find features differentially represented among domestic waste
groups.

[Results] In the chosen typical residential community of this study, the numbers of microorganisms in waste were quite different, with
lower numbers of microorganisms in dry waste than the numbers in wet waste. In addition, different growth curves of microorganisms
were  shown  for  different  seasons,  and  the  peak  baterial  colony  numbers  were  200  CFU·cm−2,  6×105 CFU·mL−1,  10  CFU·cm−2,  and
2×106 CFU·mL−1 for summer dry waste, summer wet waste, winter dry waste, and winter wet waste, respectively. The results of 16S RNA
demonstrated significant differences in α and β diversity indicators among different waste groups, and the difference in waste classifications
was larger than the difference of the same classification of waste in different seasons. The main compositions of bacterial colonies in do-
mestic waste was Proteobacteria, followed by Firmicute and Bacteroidota. The clustering analysis showed that the microbial composition
in summer dry waste was close to that in winter dry waste, while other groups were quite different. In total 48 differential bacterial taxa
were found at the level of genus including Pseudomonas and Pantoea.

[Conclusion] Different seasons and different classifications of domestic waste present varied microbial characteristics, with different po-
tential pathogenic microorganisms. Together with other related studies, we suggest that different measures should be taken for different
domestic wastes to prevent and control the health hazards associated with waste classification.

Keywords: domestic waste classification; microorganism; high-throughput sequencing; microbial colony counting; pathogenic taxa

  

作为生活垃圾产量居全国前列的大型城市，为有
效提高垃圾回收率，减少土地资源消耗，减轻环境污
染和降低垃圾处理成本，上海市自 2019 年起，出台
《上海市生活垃圾管理条例》，全面强制实施生活垃圾
分类投放，并建立以“干湿分类、两网融合”为核心的
垃圾分类标准和工艺体系。自实施垃圾分类以来，

2020 年上海全市清运干垃圾 519.49 万 t，同比减少
20%；湿垃圾 347.85 万 t，同比增长 27.5%；可回收物
收运量 233.34 万 t，同比增长 57.5%；有害垃圾处理
量 940.62 t，同比增加 328.5%[1]；垃圾分类工作推进取
得显著成效。与此同时，生活垃圾处理新增人工分类、
破袋、分拣和清运等环节，相关人员（源投放公众、分
类志愿者、小区保洁员、设施分拣员等）需要进一步处
理生活垃圾，这增加了相关人员与生活垃圾接触的频
次和时长。此外，由于部分小区采取垃圾定时投放政
策，生活垃圾在家中的储存时间可能延长，为其中微
生物的增殖提供了条件，进而可能增加生活垃圾中微
生物引起的健康风险。

目前国内外较多研究关注垃圾分类模式和管理、
垃圾分类行为的影响因素及垃圾处理方法等，少有研
究关注垃圾中的微生物特征及其引起的不良健康效
应。一些国内外研究发现，从事垃圾分类作业或垃圾
处理工作可能会造成相关人员呼吸道感染[2]、肺功能
受损[3]、胃肠道疾病[4]、皮肤病[5–6]等。另有研究发现，

垃圾回收者的呼吸道症状发生率明显高于普通民众[7]。
研究提示这些症状可能是接触空气中或垃圾表面的
大量微生物与内毒素所致[8]。此外，研究者发现垃圾填

埋场周边空气、土壤中存在多种潜在致病菌，可能构
成健康风险[9–10]。目前，相较源投放、分拣等环节，终
端处理环节得到较多关注。研究发现，国内多地垃圾
处理终端填埋场覆盖土和填埋层中下层土壤中的优
势菌为变形菌门，且微生物多样性随填埋深度增加而
降低[11]。另有研究检测到手动分拣工作区域空气中细
菌浓度明显高于其他工作环境[12]

，也有研究分析了生
活垃圾焚烧处理职业病危害风险控制措施[13]。

与发达国家相比，我国的生活垃圾分类起步较晚，

相关研究较少。目前，国内团队多关注生活垃圾填埋、
焚烧等可能产生的化学、物理因素危害，对收集、分拣、
转运等环节的微生物污染特征以及垃圾箱房、中转站、
回收站等公众直接接触的潜在生物污染扩散源的研
究均较少。相关的微生物研究多仅涉及菌落组成结
构[14]

，少有研究对垃圾中微生物特征进行深入的探索
与评估。基于以上研究背景，在上海市全面实行垃圾
分类的环境下，本课题组拟开展对市内典型小区生活
垃圾微生物特征的研究，以有效识别其中微生物污染
特征，保障源投放公众和垃圾分类作业人员的健康。
本研究以上海市典型小区垃圾箱房的干、湿垃圾为研
究对象，利用菌落计数和 Illumina PE250 高通量测序，

解析夏、冬季垃圾的微生物生长规律，评估生活垃圾
的微生物含量、丰富度、多样性及构成特征，进一步探
索潜在致病菌以及环境因素对微生物组成的影响，以
期为民众投放生活垃圾及相关作业人员工作提供防
护建议，为规避垃圾分类相关健康风险提供理论依据，

为其他城市推进生活垃圾分类工作提供借鉴。
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 1    材料与方法
 1.1    采样小区的基本信息

采用纵向研究设计，选取上海市典型小区 A 的一
个 24 h 生活垃圾投放点作为垃圾采样点，A 小区为
1994 年建成的典型老公房，位于上海市中心，小区人
口组成丰富，老年、青壮年、幼年人口比例适当；居住
水平属于上海中等水平，具有一定的代表意义。该小
区共配备 4 个垃圾投放点、4 名垃圾分拣员，生活垃圾
分类设施较完善，分类清理流程较规范。本研究以垃
圾清运完毕为采样零时刻（9:00），严格采集 0、2、4、6、
8、12 和 24 h 七个时间点的干、湿垃圾样本[15]

，用于开
展后续研究。在 2019 年 9 月 �（夏季）、2020 年 1 月（冬
季）针对同一垃圾投放点分别采样一次。夏季样本采
集当日温、湿度分别为（32.0±1.0）℃ 和 88.2%±3.0%，

冬季样本采集当日温、湿度分别为（8.5±0.9）℃ 和
52.4%±1.4%。
 1.2    生活垃圾样本的收集

随机选取固定桶中的常见干垃圾类型（如塑料制
品、纸制品、玻璃制品、织物、陶瓷制品等），置于无菌
垫巾上，用浸润生理盐水的棉拭子在干垃圾表面涂抹
采样，利用规格板明确采样面积。用无菌吸管每次吸
取固定桶的湿垃圾渗滤液 1~2 mL。每个时间点每类垃
圾采集三份平行样。垃圾样本一部分保存于 4 ℃ 冰箱
中用于总菌落计数（取样后 12 h 内完成）[16]

，另一部分
保存于−80 ℃，用于 16S rRNA 测序。
 1.3    样品处理及微生物生长曲线的构建

使用 SCQ-数控加热超声波清洗机（上海声彦超声
波仪器有限公司，中国）对所获得的干垃圾样本使用
生理盐水（每份样本 10  mL）进行 40  kHz 超声洗脱
1 min，洗脱液也将用于后续 16S rRNA 检测。用生理盐
水对所获得的湿垃圾样本分别进行 1∶100、1∶1 000、
1∶10 000 稀释，以选定适宜稀释倍数进一步实验。将
处理好的干、湿垃圾样本（1 mL）接种至营养琼脂培养
基上，以只有营养琼脂的无菌平皿作为空白对照，以
加入等体积（1 mL）生理盐水的无菌平皿作为阴性对照，

将培养皿在 36 ℃ 环境中培养 48 h 后，对其进行菌落
计数（选取菌落数在 30~300 CFU 之间、无蔓延菌落生
长的样本计算菌落总数）。使用 GraphPad Prism 8.0.2
绘制微生物生长曲线。
 1.4    16S rRNA 测序及数据分析

结合各组微生物生长曲线，发现 8 h 时间点各样
本微生物总数普遍处于较高水平，因此选取夏季干垃
圾（summer dry waste, SD）、夏季湿垃圾（summer wet

waste, SW）、冬季干垃圾（winter dry waste, WD）和冬
季湿垃圾（winter wet waste, WW）四组的 8 h 时间点
垃圾样本，进行 16S rRNA 测序。
 1.4.1   DNA 提 取 　 使 用 试 剂 盒 E.Z.N.A.®  Soil  DNA
Kit（Omega Bio-tek，美国）[17]抽提样本中的 DNA，完成
后以 1%琼脂糖凝胶电泳检测基因组 DNA[18]。
 1.4.2   PCR 扩增及产物的纯化　使用 PCR 扩增细菌
16S rRNA 基因 V3~V4 区，所用正向引物 341F 序列为
5’-CCTAYGGGRBGCASCAG-3’，反向引物 806R 序列为
5’-GGACTACNNGGGTATCTAAT-3’，利用 TransStart  Fas-
tpfu  DNA  Polymerase（TransGen  Biotech,  中国 ）进行
PCR，使用的 PCR 仪为 ABI  GeneAmp®  9700（Applied
Biosystems，美国）。使用 AxyPrep DNA 凝胶回收试剂
盒（Axygen Biosciences，美国）切胶回收 PCR 产物，用
Tris HCl 洗脱后，用 2%琼脂糖凝胶电泳检测同一样本
PCR 产物混合物[19]。
 1.4.3   文库构建及 Illumina PE250 测序　连接“Y”字形
接头后用磁珠筛除接头自连片段，经 PCR 扩增富集文
库模板，氢氧化钠变性处理，得到单链 DNA 片段，构建
高通量测序文库，使用 Novaseq 6 000（Illumina，美国）

进行 Illumina PE250 测序。
 1.4.4   测序数据的优化处理　测序数据的优化处理参
照先前研究：①过滤序列（read）尾部质量值 20 以下
的碱基[20]；②据双向测序序列（PE reads）之间的交叠
（overlap）关系，拼接成对序列，以 10 bp 为最小交叠长
度；③以 0.2 为拼接序列交叠区允许的最大错配率，过
滤不符合序列；④基于序列首尾两端的标签（barcode）
和引物进行样品区分和序列方向调整，以 0 为标签允
许的错配数，2 为最大引物错配数；⑤利用 gold 数据
库和 Usearch 软件（Version 10），以 reference 和 denovo
结合的方式去除嵌合体[21]。
 1.4.5   生物信息分析　使用 Usearch 软件（Version 10）
将优化处理后的测序数据进行分类单元（operational
taxonomic units, OTU）划分，采用 RDP classifier 贝叶斯
算法进行 OTU 代表序列（97%相似水平）分类学分析[22]

，

从界水平到属水平分别统计各样本的微生物群落组
成。Silva（Release138.1）作为细菌和古菌核糖体比对数
据库[23]。使用 bray-curtis 算法进行群落组成的层次聚
类分析，绘制样本聚类树图，阐明四组样本在门水平
上的物种组成，分析四组样本微生物组成间的相似性
和差异性。利用 α 多样性分析探究垃圾样本中微生物
的多样性和丰富度，ACE 指数或 Chao 指数越大，表明
样本中菌群丰富度越高；Shannon-Wienner 指数越大
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或 Simpson 指数越小，说明群落多样性越高。采用基
于 unweighted UniFrac 的主坐标分析，比较 SD、SW、
WD、WW 四组间的 β 多样性，比较菌群结构差异。采
用线性判别分析（linear discriminant analysis effect size,
LEfSe）（α=0.05）比较样本组间差异菌，使用非参数
Kruskal-Wallis 秩和检验分析不同分组之间相对丰度有
差异的物种，然后使用 Wilcoxon 秩和检验检测上一步
筛选出的物种在不同组间子分组中的差异一致性，最
后采用线性回归分析评估每个物种的相对丰度对差
异效果影响的大小，最终可得到进化分枝图。LDA
score 越大，代表该物种对四组间差异的影响效果越大；
以 LDA score 大于 2.0 为标准，判断该物种组间差异是
否具有统计学意义（P < 0.05）。对各组中的差异菌种进
一步进行文献查阅，以确定差异菌种致病性，并识别
不同种类垃圾中的潜在致病菌及其健康风险。
 1.5    统计学分析

x̄ ± sx所有数据均以 表示。利用 IBM SPSS Statistics
26 对 ACE 指数、Chao 指数、Shannon-Wienner 指数、
Simpson 指数进行 Two-way ANOVA 检验，分析不同垃
圾样本之间 α 多样性的差异，并用 GraphPad Prism
8.0.2 绘制柱状图。检验水准 α=0.05。

 2    结果
 2.1    生活垃圾中的微生物生长曲线

通过菌落计数构建的微生物生长曲线显示，干、
湿垃圾中的微生物数量相差较大，干垃圾表面微生物
数量小于湿垃圾渗滤液。另外，两类垃圾的微生物生
长曲线趋势有所不同，夏季干垃圾的微生物生长曲线
为较典型的迟缓增长→对数急剧增长→平缓期→衰亡
期（图 1A），而夏季湿垃圾中的微生物数量则以较稳定
的速率持续减少（图 1B）。与此不同的是，冬季干垃圾
的微生物生长曲线在 0~4 h 呈现急剧下降的趋势，后
呈逐渐上升趋势（图 1C），而冬季湿垃圾的微生物生长
曲线则仍可见对数急剧增长→平缓期→衰亡期的变化
规律（图 1D），在 2 h 时间点达到峰值。季节对比分析
发现，夏季干垃圾微生物数量明显高于冬季干垃圾，

两组垃圾均在 4 h 时间点出现最小值；而冬季湿垃圾
微生物数量明显比夏季湿垃圾多，其中 4 ~24 h 期间
两组样本微生物数量变化趋势类同。
 2.2    不同生活垃圾中微生物的ɑ和 β 多样性指标

ACE 和 Chao 指数显示，四组垃圾的丰富度顺序为
夏季湿垃圾 > 冬季湿垃圾 > 夏季干垃圾 > 冬季干垃圾，

就同季节而言，湿垃圾中的菌群丰富度高于干垃圾；

就同种垃圾而言，夏季垃圾中的菌群丰富度高于冬季
（图 2A、B）。另外，同季节湿垃圾的 Shannon-Wienner
指数大于干垃圾，夏季湿垃圾的 Simpson 指数小于夏
季干垃圾，说明湿垃圾中的群落多样性更高（图 2C、
D）。季节对干垃圾中的菌落多样性影响较小（Simp-
son 指数和 Shannon-Wienner 指数差异均无统计学意
义），但会影响湿垃圾中的菌落多样性；相较于夏季，

冬季湿垃圾中的菌落多样性下降（Shannon-Wienner
指数下降，Simpson 指数升高，见图 2C、D）。

基于 unweighted UniFrac 的主坐标分析结果表明
（见图 2E），各组之间距离较远，分散度较好，而组内距
离较小，说明组间具有差异性，组内样本重复性好，反
映生活垃圾在不同季节时的微生物组成的差异性，干、
湿垃圾之间也存在一定差异。

 2.3    不同生活垃圾微生物群落组成差异及聚类分析
在门水平上，四组垃圾样本中的微生物群落均以

变形菌门为主，平均占比分别为 88.74%（SD）、54.50%
（SW）、75.67%（WD）和 90.13%（WW）。其次是厚壁菌
门或拟杆菌门，其中 SW 组中厚壁菌门的占比最高
（35.62%），而在其他三组中分别占 7.41%（SD）、0.07%
（WD）、6.89%（WW）。

层次聚类分析表明（图 3），所有样本聚类为三大
类：夏季湿垃圾、冬季湿垃圾和干垃圾（夏季和冬季）。
提示干、湿垃圾中的微生物群落组成存在差异，且湿
垃圾中的微生物群落对环境因素可能更敏感。
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图 1   基于菌落计数得到的上海典型小区夏季干垃圾 （A） 、夏

季湿垃圾 （B） 、冬季干垃圾 （C） 及冬季湿垃圾 （D） 的
微生物生长曲线

Figure 1   Growth trajectory of microorganisms in summer dry
waste (A), summer wet waste (B), winter dry waste (C), and winter
wet waste (D) of a typical residential complex in Shanghai based

on microbial colony counting
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 2.4    不同生活垃圾中的微生物差异分析
对 SD/SW/WD/WW 四组样本微生物进行 LEfSe

分析，结果见图 4。图 4 中不同颜色分别表示在不同组
别中起重要作用的微生物类群，从内到外的各个节点
依次展示了从界到属水平的微生物，其中红色、绿色、
蓝色、紫色节点分别表示 SD、SW、WD、WW 组中具

有主要影响力的菌（LDA 得分大于 2.0），即这些菌属于
该类垃圾微生物特征组成成分。

针对每种垃圾的特征菌，通过查找文献及多方比
对，逐一筛查特征菌的致病性，在属水平上共识别了
生活垃圾中的 48 种潜在致病菌， �具体信息详见补充
材料表 S1。
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［注］ SD：夏季干垃圾；SW：夏季湿垃圾；WD：冬季干垃圾；WW：冬季湿垃圾。*，**，***：P < 0.05，P < 0.01，P < 0.001。
［Note］ SD: Summer dry waste; SW: Summer wet waste; WD: Winter dry waste; WW: Winter wet waste. *, **, ***: P < 0.05, P < 0.01, P < 0.001.

图 2   上海典型小区不同季节干湿垃圾中微生物的 Chao 指数 （A） 、ACE 指数 （B） 、Shannon-Wienner 指数 （C） 、Simpson
指数 （D） 对比和基于 unweighted UniFrac 的主坐标分析二维图 （E） 

Figure 2   The comparison of Chao (A), ACE (B), Shannon-Wienner (C), and Simpson (D) indexes of microorganisms in waste in different
seasons and waste classifications, and principal coordinate analysis result using unweighted UniFrac values (E) of a typical residential

complex in Shanghai
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图 3   上海典型小区不同生活垃圾样本中微生物群落的聚类树与柱状图组合分析

Figure 3   The clustering tree and histogram of microorganisms in different domestic waste samples of a typical residential
complex in Shanghai
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 3    讨论
本研究初步解析了上海市典型小区生活垃圾中

的微生物特征，主要结果为：1）夏季干垃圾中微生物
数量明显高于冬季干垃圾，而湿垃圾相反；2）不同种
类生活垃圾中微生物的 α 和 β 多样性具有差异；3）各
组生活垃圾中的微生物均以变形菌门为主，其次为厚
壁菌门或拟杆菌门，其中，夏季干垃圾与冬季干垃圾
微生物组成最接近；4）在属水平共发现 48 种差异菌
存在潜在致病风险。

基于上海市典型小区垃圾箱房生活垃圾的微生
物特征分析结果显示，夏季干垃圾中微生物数量高于
冬季，而湿垃圾则相反，且在同样环境变化下，干垃圾
和湿垃圾中的微生物数量变化趋势明显不同。这一结
果可能与干、湿垃圾微生物群落组成不同有关。Hell-
berg 等[24]2016 年研究发现气温、降水等气候因素会
影响微生物在环境中的扩散和存活持久性，部分微生
物如沙门氏菌、耶尔森菌在较高温度下存活率较

低[25]
，部分微生物如大肠杆菌、沙门氏菌等会依赖于

风扩散传播[26–27]。此外，本研究中冬季干垃圾中的微
生物数量较少，且不见对数生长期，可能是由于垃圾
储存在家中时微生物含量已达峰值，在被转移至小区
垃圾投放点后，受冬季气候影响，干垃圾中的微生物
繁殖相对受限。夏季湿垃圾微生物也呈逐渐减少趋势，

但是微生物含量较高，因此夏季湿垃圾微生物达到峰
值时可能仍留在居民家中，增加对居民的健康风险，

建议居民应尽早将垃圾转移。另外，夏、冬季干垃圾样
本在 4 h 时间点均出现微生物数量的下降，可能是因
为温、湿度变化引起特定菌群减少（如沙门氏菌、真菌
等）[28]。本研究中，夏、冬季干垃圾表面菌落数峰值分
别约为 200、10 CFU·cm−2

，夏、冬季湿垃圾渗滤液菌落
数峰值分别达 6×105、2×106 CFU·mL−1。2019 年一项基
于东莞市中心垃圾回收站的研究发现，冬季电动车垃
圾桶表面检出细菌总数最多达 5 CFU·cm−2

， �垃圾渗滤
液中细菌总数达 1 000 CFU·mL−1[29]

，与本研究结果趋势
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图 4   上海典型小区夏季和冬季干、湿垃圾四组 LEfSe 分析进化分枝图

Figure 4   The LEfSe analysis result of microorganisms in summer dry waste, summer wet waste, winter dry waste, and winter wet
waste of a typical residential complex in Shanghai
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一致。此外，手动分拣工作区域、终端填埋场、中转站
等区域也存在一定的微生物风险。例如，1995 年德
国一垃圾分类工厂人工分拣带的空气中总细菌达
14 700 CFU·m−3[12]

， �中国一垃圾填埋场渗滤液处理区空
气中细菌含量平均为 9 460 CFU·m−3

，工作区空气中细
菌浓度为（5 437±572） CFU·m−3[30]。

α依据 多样性指数分析，发现夏季垃圾微生物群
落的多样性和丰富度均高于冬季，说明夏季生活垃圾
的潜在致病风险可能更高。另外，各组垃圾中微生物
在门水平上的优势菌均为变形菌门，与其他相关研究
结果一致[31]

，2005 年一项基于海滨垃圾填埋场的研究
发现，地下水样品中的微生物也以变形菌门为主
（63.5%），其次为拟杆菌门（20.3%）[32]。夏季垃圾微生
物群落中厚壁菌门丰度较冬季垃圾微生物群落高，可
能与溶解氧含量差异有关，2019 年一研究对某湖泊沉
积物细菌菌落测序发现，溶解氧含量增加会降低厚壁
菌的丰度[33]。由于湿垃圾以厨余类垃圾为主[34]

，含大
量食物残渣，硝酸盐含量较高[35]

，厚壁菌门能够在厌氧
条件下进行反硝化反应，硝酸盐含量的增加会促进其
丰度增加[36]。此外，温度和营养状况也会促进微生物群
落结构发生改变，并且对细菌丰度变化产生较大影响[37]。

基于 LEfSe 分析结果，结合文献查阅，共筛查出属
水平上生活垃圾中 48 种具有潜在致病风险的差异菌，

主要引起败血症、脑膜炎、菌血症、肺炎、心内膜炎、
皮肤感染等，少数差异菌还可能造成破伤风、炭疽、鼠
疫、阴道感染、淋病和中枢神经系统感染等。48 种具
有潜在致病风险的差异菌中，有 15 种可直接经呼吸
道吸入感染，9 种可经皮肤或伤口感染，16 种可经口
感染，另有一些感染途径尚不明确，多为机会致病菌。
其中，假单胞菌属、泛菌属相对丰度较高，尤其是在冬
季湿垃圾中。夏季干垃圾中相对丰度较高的是克雷伯
氏菌属、沙门氏菌属、不动杆菌属和肠杆菌属。2017 年
广东省一相关研究也提示垃圾清运及接收处克雷伯
菌属和沙门氏菌属等可能对作业人员产生急慢性危
害[38]。国外的一些研究也表明生活垃圾中存在较多潜
在污染源，可能引起呼吸系统、消化系统和皮肤感染
等。如 2006 年芬兰某垃圾处理厂报道部分员工有较
明显的干咳和皮疹症状[39]；另外，部分生活垃圾分类
工作人员出现有机粉尘综合征（咳嗽、胸闷、呼吸困难
等）和胃肠道症状以及皮肤、眼睛和上呼吸道黏膜刺
激等症状[40]。

本研究存在一定局限性：由于时间与条件所限，

本研究未能对所有时间点样本进行微生物结构分析，

未能深入解析各种潜在致病微生物随时间的变化趋
势；本次仅选取了老公房这一类小区，尚未对其他档
次小区开展分析对比，无法全面反映各档次小区生活
垃圾中微生物的特征及差异；采样小区为上海市典型
小区，但全国各省市气候、生活垃圾分类政策等存在
差异，因此本研究结论的外推性受限；此外，本研究随
机选取了一典型小区的一个垃圾投放点开展采样，所
分析的样本量有限，小区人口结构的波动性，特定饮
食的季节性，采样时期的环境因素，垃圾投放习惯等
都可能导致结果的偏倚。

综上，本研究结果显示不同季节的干、湿生活垃
圾具有不同的微生物结构特征，存在不同的潜在致病
微生物，结合相关研究，提示针对不同种类生活垃圾
需采取不同的防范措施以防控相应健康危害。
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