
摘 要：为克服传统静态堆肥的缺点，本研究设计了一种新型堆肥装置并进行了牛粪和秸秆静态堆肥试验。利用高通量测序技术

研究堆肥中真菌群落组成的动态变化，并探讨真菌群落组成与理化指标以及种子发芽指数（GI）之间的相关关系。通过对堆肥过

程中温度、pH、碳氮比（C/N）和种子发芽指数等指标进行分析判断，堆肥进行第 17 d后达到腐熟。高通量测序结果显示，真菌群落

结构在堆肥的不同时期发生了显著变化，堆肥初始期和升温期节担菌属（Wallemia）和毛孢子属（Trichosporon）占优势，高温期时嗜

热链球菌属（Mycothermus）成为优势类群，鬼伞属（Coprinus）和未分类的子囊菌门（Unclassified Ascomycota）在腐熟期时相对丰度较

大。Spearman相关性分析表明，节担菌属（Wallemia）、散孢霉属（Scedosporium）和毛孢子属（Trichosporon）与含水率、全碳、碳氮比和

铵态氮之间呈显著正相关，与全氮、硝态氮和种子发芽指数呈显著负相关；相反，鬼伞属（Coprinus）和毁丝霉属（Myceliophthora）与全

氮、硝态氮和种子发芽指数呈显著正相关，与含水率、全碳、碳氮比和铵态氮呈显著负相关；嗜热链球菌属（Mycothermus）和拟鬼伞

属（Coprinopsis）与温度呈极显著正相关。本研究对堆肥微生物群落的深化理解及完善堆肥工艺具有一定的理论和实践意义。
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Abstract：In this study, a novel static composting system was designed to deal with the disadvantages of traditional composting, in which
dairy manure and rice straw were mixed to prepare the compost. A high-throughput sequencing technique was used to investigate the dy⁃
namic changes in the composition of the fungal community during composting. In addition, correlations between the composition of the fun⁃
gal community and the physicochemical and germination index（GI）indices were explored. Analyses of temperature, pH, C∶N ratio and GI
during composting indicated that the compost reached maturity after 17 days of composting. The results of high-throughput sequencing
showed that the fungal community structure and composition varied significantly at the different stages of the composting process. Wallemia
and Trichosporon were dominant in the initial and mesophilic samples, and the genus Mycothermus was predominant in the thermophilic
stage. Coprinus and Unclassified Ascomycota were most abundant in the maturation stage. Analysis of Spearman correlation coefficients
showed that the relative abundances of Wallemia, Scedosporium, and Trichosporon were positively correlated with the moisture content, TOC,
C∶N ratio, and NH+4-N（P<0.05）, but negatively correlated with TN, NO-3-N, and GI（P<0.05）. On the contrary, the relative abundances of
Coprinus and Myceliophthora were positively correlated with TN, NO-3-N, and GI（P<0.05）and negatively correlated with the moisture con⁃
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tent, TOC, C∶N ratio, and NH+4-N（P<0.05）. The populations of Mycothermus and Coprinopsis were positively correlated with the tempera⁃
ture（P<0.001）. This study may contribute to a better understanding of the microbial community in composting and lead to the improvement
of composting technology.
Keywords：cow manure; novel static composting system; germination index（GI）; high-throughput sequencing; fungal community

静态堆肥由于不需要扰动堆体结构，不仅可以减

少机械能（翻堆、通风等）的消耗，还可以减少以铵态

氮为主的含氮化合物的挥发，提高堆肥肥效[1]。但是，

由于自然状态下静态堆肥的堆体中温度和氧气分布

不均一，堆肥过程中会出现堆体表面温度低、堆体深

层厌氧的现象，导致表层和深层堆肥效果不佳。本研

究针对这一现象，设计了一种静态发酵装置（如图 1
所示），通过人为地提高环境温度，同时降低堆体的厚

度，旨在保持静态堆肥固有优点的同时，克服其“堆体

表面温度低、堆体深层厌氧”等技术缺陷。

堆肥实质上是一个微生物演替过程，其微生物类

群和丰度决定了堆肥的质量[2]。细菌在堆肥过程中种

类繁多，数量庞大，相关报道较多[3]。真菌作为堆肥微

生物群落的重要组成部分，在堆肥过程中也起着重要

的作用[4]。但是，目前国内外对堆肥过程中真菌群落

变化规律的研究报道还比较少[5]。

近年来，研究者采用 T-RFLP[6]、PCR-DGGE[7-10]、

16S rRNA克隆文库[11]等方法分析了堆肥过程中微生

物群落结构的变化，但是这些分子生物学方法分辨率

较低，不能全面和准确地反映堆肥微生物群落结构。

高通量测序技术的出现，可以使人们更准确地描述微

生物群落的动态变化及多样性、研究高度复杂的微生

物类群[12]。

本研究采用一种新型的静态堆肥技术处理奶牛

粪污，通过测定堆肥过程中温度、pH、碳氮比和种子

发芽指数（GI）等指标评价堆肥产品的腐熟程度。利

用高通量测序技术分析堆肥过程中真菌的群落结

构，揭示新型静态堆肥过程中真菌群落组成的动态

变化，并探讨群落组成与堆肥理化指标及GI指标之

间的相关关系。

1 材料与方法

1.1 试验装置

本试验装置的截面如图 1所示。装置由两个拼

接在一起的由铁丝网编织成的同轴圆筒组成，距离地

面高 20 cm。其内筒直径 60 cm，外筒直径 180 cm，高

为160 cm。堆肥原料填充在两个圆筒的夹层中间（堆

肥物料厚度为 60 cm），形成一个中空的圆柱体（可以

容纳 3.62 m3堆肥原料），这样堆肥原料的内表面和外

表面都能接触空气，保证堆体内的氧气充足。将该装

置置于发酵仓内，发酵仓内温度保持在 40 ℃左右，并

定期通风，保持仓内空气新鲜。

1.2 堆肥原料及样品采集

堆肥的原料为充分混匀的新鲜牛粪与切碎至长

度为 3 cm 左右的水稻秸秆（表 1），其初始碳氮比为

35∶1。堆肥持续 17 d。分别在第 0、2、4、6、8、10、12、
14 d和 17 d时进行取样。取样时，分别从堆体的三个

不同层（分别为：距离堆体底部 15 cm—A5和A6点；

距离堆体底部 80 cm—A3 和 A4 点；距离堆体底部

145 cm—A1和 A2点），以及每一层的两个不同深度

（外层：距离堆体外表面 10 cm—A1、A3 和 A5 点；中

心：距离堆体外表面 30 cm—A2、A4和A6点）进行取

样（图 1），每个取样点三次重复，所有点的样品充分

混匀后，为这个时期的样品。另外，第 0 d（初始期）、

第 2 d（升温期）、第 6 d（高温期）、第 12 d（高温期后

期）和第 17 d（腐熟期）不同层及不同深度的混合后样

品置于-80 ℃环境下保存，用于后续分子实验分析，

并分别命名为C0、C2、C6、C12和C17样品。

图1 堆肥装置的横截面

Figure 1 Cross section of the composting system

60 cm30 cm
20 cm 10 cm

15 cm

65 cm

15 cm

65 cm

A1A2

A3A4

A5A6

2030



张文浩，等：牛粪稻秸新型静态堆肥中真菌群落组成的动态特征2018年9月
表1 堆肥材料的主要成分

Table 1 Properties of raw materials for composting

1.3 堆肥理化以及GI指标的测定

在堆体不同深度（距离堆体外表面 10 cm 和 30
cm）的上、中、下三层（距离堆体底部 15、80 cm和 145
cm）的 6个不同位置，每日使用精密温度计分别测其

温度并取外层（距离堆体外表面 10 cm）及中心（距离

堆体外表面30 cm）的不同层温度的平均值，同时记录

上、中、下三层的环境温度。含水率的测定采用恒重

法，将混匀后的堆肥样品在 105 ℃下烘干至恒质量，

然后进行计算，得出含水率数值。pH的测定是将堆

肥样品按 1∶10（质量浓度）比例加入去离子水，振荡

过滤后的滤液用数字 pH仪测定。全碳和全氮分别采

用重铬酸钾容量法和凯氏定氮法[13]测定，两者的比值

即为碳氮比（C/N）。水溶性铵态氮和硝态氮的测定是

将堆肥样品以 2 mol·L-1氯化钾溶液浸提，采用连续流

动分析仪（SAN++ SYSTEM，荷兰）测定其含量。种子

发芽指数使用独行菜（Lepidium sativum L.）种子[14]测

定。方法为将堆肥样品按 1∶7.5（质量浓度）比例加入

去离子水，取 5 mL提取液滴入含有滤纸的培养皿中，

并将 20粒种子均匀分布在滤纸上，在 25 ℃黑暗条件

下培养 48 h。根据计算公式：GI=处理平均发芽率×处
理平均根长/（对照平均发芽率×对照平均根长）×
100%，计算种子发芽指数。以上除温度外的其他指

标，每个样品均进行三次重复测定。

1.4 真菌 ITS基因测序

使 用 OMEGA 的 Soil DNA Isolation Kit（Omega
Bio-Tek，Inc.，GA，USA）提取堆肥样品总 DNA，利用

1% 琼脂糖凝胶电泳检测抽提的基因组 DNA。然后

进行堆肥真菌总 DNA-ITS序列的 PCR检测。ITS序

列引物[15] 为 ITS1F：5′ - CTTGGTCATTTAGAGGAAG⁃
TAA-3′；ITS2R：5′-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3′。
扩增条件为：95 ℃预变性 3 min，接着进行 35 个循

环，包括 95 ℃变性 30 s，55 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 45
s，循环结束后 72 ℃最终延伸 10 min。PCR产物用 2%
琼脂糖凝胶电泳检测。高通量测序在上海美吉生

物医药科技有限公司的 Illumina Miseq PE300平台进

行。原始数据提交至 NCBI 数据库，登录号为：

SRP121517。

1.5 生物信息处理

利用 Mothur（V.1.36.1）对原始 DNA 序列进行过

滤处理，去除嵌合体，得到优化序列；按照 97%相似

性将优化序列划分可操作分类单元（OTU，Operation⁃
al Taxonomic Units）；基于OTU进行稀释性曲线分析，

并计算Chao1丰富度指数，覆盖度（Coverage）和 Shan⁃
non多样性指数等。利用主成分分析（PCA）分析各样

间 OTU 相似性。对比 Unite（Release 6.0 http：//unite.
ut.ee/index.php）的真菌数据库，采用RDP分类器（Ver⁃
sion 2.2 https：//rdp.cme.msu.edu/）贝叶斯算法对 97%
相似水平的 OTU代表序列进行分类学分析，并在各

个分类水平上统计每个样品的群落组成；利用 Spear⁃
man相关性矩阵研究堆肥样品的理化及GI指标与真

菌群落的关系。

1.6 统计分析

采用 Microsoft Excel 2016 软件对数据进行处理

和分析。用 SPSS 22.0软件的单因素方差分析（ANO⁃
VA）进行差异显著性检验（Tukey HSD法），差异显著

性水平为0.05。
2 结果与讨论

2.1 堆肥过程中理化及GI指标的变化

堆肥过程中，微生物快速分解有机质，产生 CO2
和水，并释放出大量的热，使堆肥物料的温度上升。

堆肥过程中温度的变化可反映微生物活性的变化和

有机质的降解程度，并影响最终堆肥产品的成熟度和

质量[16]。图 2表示堆肥过程中温度的变化，从图中可

以看出，外层和中心温度在堆肥开始后均迅速升高，

在第 3 d分别达到 55.8 ℃和 59.8 ℃；然后温度保持上

升趋势并都在第 6 d达到最高温度，分别为 56.9 ℃和

61.9 ℃。外层和中心的温度从第 3 d直到第 12 d均保

持在 55 ℃以上，在第 12 d后，温度呈缓慢降低趋势。

堆肥过程中温度的变化表明了三个阶段：（1）升温期

（第 0~2 d）；（2）高温期（第 3~12 d，>55 ℃）；（3）降温

及腐熟期（第 13~17 d）。根据国家粪便无害化卫生标

准（GB 7959—1987）规定，堆肥过程的温度必须达

50~55 ℃，并持续 5~7 d。本研究中，外层和中心温度

堆肥材料

牛粪

秸秆

含水率/%
48.26±1.34
11.93±0.45

TOC/%
33.68±0.96
43.52±1.07

TN/%
1.89±0.16
0.88±0.09

C/N
17.82±0.82
49.45±3.17
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图2 堆肥过程中温度的变化

Figure 2 Changes of temperature during composting process

表2 堆肥过程中理化及GI指标的变化

Table 2 Changes of physicochemical and GI indices during composting process

注：同列数字后字母不同者差异显著（P<0.05）。

Note：Different small letters within the same column denote significant differences（P<0.05）.

连续 9 d保持在 55 ℃以上，所以无论堆肥物料的外层

还是中心部分，其温度均符合标准。

堆肥过程中除温度外的其他指标如表 2 所示。

随着堆肥的进程，pH保持下降的变化趋势，与堆肥初

始阶段的 8.77相比，堆肥结束后，pH显著下降至 8.32
（P<0.05），主要由于堆肥中的微生物的代谢作用造成

有机酸的大量积累[17]。有报道称，腐熟堆肥的 pH范

围在 7.0~8.5[18]。本实验最终堆肥产物的 pH在此范围

内，故其 pH符合腐熟堆肥的标准；堆肥过程中含水率

保持降低的趋势，堆料水分由最初的 72.0%显著降低

至 51.0%（P<0.05），但是一般腐熟的堆肥产品含水量

为 40% 左右[19-20]。这是由于本研究使用新型静态好

氧堆肥，在堆肥过程中无需进行翻堆，水分损失较少，

因此最终堆肥产物含水率相对略高。

随着堆肥的进程，铵态氮含量变化呈现先升后降

的趋势。在第 0~2 d，铵态氮含量从 864.8 mg·kg-1显

著上升至 932.2 mg·kg-1（P<0.05），从第 4 d开始，铵态

氮含量呈显著下降趋势（P<0.05），并在堆肥结束后达

到最低，为 311.3 mg·kg-1。这是由于在堆肥前期，微

生物氨化作用及矿化作用加速了氮素的分解，所以铵

态氮含量不断上升。而堆肥后期由于硝化作用，部分

铵态氮转化为硝态氮，加之氨气挥发和转化导致铵态

氮含量的下降[21]。堆肥过程中硝态氮含量呈上升的

趋势，由初始阶段 55.8 mg·kg-1的硝态氮含量显著上

升至堆肥结束后的 95.5 mg·kg-1（P<0.05）。可能是由

于过高的温度抑制了硝化微生物的活性[22-23]，使硝态

氮生成和积累的速度缓慢。

碳氮比（C/N）是评价堆肥腐熟的重要指标[21]，并

且可以影响堆肥过程中微生物群落的组成[24]。本研

究中初始C/N为 35.0，堆肥结束时显著降低至 20.0（P
<0.05），依据Xiao等[25]提出的堆肥腐熟度C/N标准，此

堆肥产物达到腐熟堆肥的碳氮比的标准。种子发芽

指数（GI）是指示堆肥腐熟程度的直接指标[21]。一般

认为，GI达到 80.0%意味着植物毒性的丧失和堆肥的

时间/d
0
2
4
6
8
10
12
14
17

pH
8.77±0.09a
8.70±0.03a
8.68±0.07a
8.67±0.05ab
8.62±0.09ab
8.59±0.02abc
8.48±0.01bcd
8.42±0.06cd
8.32±0.01d

含水率/%
72.0±1.6a
71.0±0.9a
69.5±0.7ab
67.0±0.7b
63.4±2.2c
59.0±1.0d
55.0±0.6e
52.0±1.0ef
51.0±0.5f

NH+4-N/mg·kg-1

864.8±11.4b
932.2±12.7a
881.0±8.5b
774.1±2.4c
658.1±5.6d
553.0±15.3e
466.2±4.5f
388.4±4.8g
311.3±2.5h

NO-3-N/mg·kg-1

55.8±1.4f
57.9±1.0f
62.6±1.0e
71.9±1.3d
81.3±0.5c
85.1±1.4bc
88.7±1.5b
89.7±0.6b
95.5±1.2a

C/N
35.0±0.5a
32.2±1.3a
28.9±1.2b
25.7±0.8c
24.5±1.1cd
23.5±0.6cd
23.1±0.9cde
21.7±1.0de
20.0±0.4e

GI/%
37.63±1.78f
40.25±1.98f
50.74±1.78e
54.68±2.05e
77.14±2.44d
85.85±1.22c
89.04±1.93bc
92.84±1.33ab
97.70±1.95a

65
60
55
50
45
40
35
30
25
20
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腐 熟 [21，26]。 本 实 验 中 GI 从 37.63% 显 著 上 升 至

97.70%（P<0.05），表明最终堆肥产物已经丧失植物毒

性，并符合腐熟堆肥的GI标准。

根据堆肥过程中温度、pH、碳氮比（C/N）和种子

发芽指数（GI）等指标综合推断，本实验中采用的新型

静态堆肥技术处理牛粪+稻草秸秆，在堆肥 17 d可以

使牛粪堆肥达到腐熟。该技术采用中空网状的圆柱

体装载堆肥物料，可以保证空气从内外两个表面进

入堆体，在控制堆体厚度的前提下（60 cm），保证了

堆体中氧气的供应。同时通过提高环境温度，避免

了堆体表面低温层的出现。这样，就保证了整个堆体

处于高温和好氧的状态，可以加速堆肥的进程。另

外，每个堆体（空心圆柱体）的容积为 3.62 m3，在实际

生产中可以通过增加堆体的数量来增加该技术的处

理能力。因此，该技术在生产实践中具有一定的使用

价值。

2.2 静态堆肥过程中真菌群落的丰富度及多样性

表 3为 5个堆肥样品中的优化序列、OTU数量及

覆盖率。5个堆肥样品的高通量测序共获得 191 499
条高质量序列。其中，C0、C2、C6、C12和C17样品高质

量序列分别有 35 854、40 426、39 689、41 227 条和

34 303条。以97%相似度划分，共得到301个OTUs。其

中，C2样品的OTU数量最高（216），其次为C0（168），

C12（126）和C6（120），C17（44）最低。以上数据表明随

着堆肥的进程，检测到OTU的数量呈先增加后减少的

趋势。各样品文库的覆盖率（Coverage）均超过99.9%，

说明堆肥样品中基因序列被检出的概率很高，本次测

序结果能够代表堆肥中真菌群落的真实情况。

根据 5个堆肥样品中OTU的组成进行样本聚类

分析（图 3），堆肥初始样本（C0）与升温期样本（C2）之

间的距离最近，表明两者OTU组成相近；高温期样本

（C6）与高温期末期样本（C12）的OTU组成也相近，差

异性略大于C0与C2；C0、C2与C6、C12样本间差异较

大，但差异性远小于堆肥腐熟期样本（C17）与其他四

个样本。结果表明堆肥初始样本（C0）与升温期样本

（C2）OTU水平相似，腐熟期样本（C17）与其他样本真

菌菌群的相似性较低。

2.3 静态堆肥过程中真菌群落组成的动态变化

本研究共获得 4门 17纲 43目 72科 118属。在门

分类水平上属于 4个类群（图 4A），主要包括：子囊菌

门（Ascomycota）、担子菌门（Basidiomycota）、接合菌门

（Zygomycota）和未分类真菌界（Unclassified Fungi）。

其中，子囊菌门在所有样本中的相对丰度为 6.25%~
90.83%。从堆肥的初始阶段（C0）至升温期（C2），子

囊菌门的相对丰度由6.25%增加至47.42%，成为最优

势类群；在高温期时（C6）达到最高（90.83%），并且随

着堆肥进程的推进，其相对丰度一直保持在 75.00%
以上。随着堆肥进程，子囊菌门逐渐成为最优势类群，

其主要原因是子囊真菌能够分泌多种纤维素、半纤维

素降解酶，能高效地利用堆肥中的营养元素[27-28]。担

子菌门的相对丰度变化与子囊菌门相反，其在堆肥

初始阶段（C0）相对丰度最高（83.13%），当堆肥进程

达到高温期（C6）时，下降至 7.97%。从高温期末期

（C12）开始，其相对丰度有所上升并保持在 22.00%左

右。此结果表明，担子菌门真菌受温度影响较大，随

着堆体温度升高，担子菌门相对丰度下降。接合菌门

仅在升温期（C2）和高温期末期（C12）被检测到，其相

对丰度分别为0.06%和0.04%。

在属分类水平上（图 4B），优势类群主要包括（至

少在一个样品中相对丰度>1.0%）：嗜热链球菌属

（Mycothermus）、未分类的子囊菌门（Unclassified Asco⁃
mycota）、节担菌属（Wallemia）、毛孢子属（Trichospo⁃

ron）、鬼伞属（Coprinus）、未分类的真菌（Unclassified
Fungi）、拟鬼伞属（Coprinopsis）、团丝核属（Myriococ⁃

cum）、散孢霉属（Scedosporium）、曲霉属（Aspergillus）、

表3 堆肥样品中真菌丰富度与多样性

Table 3 Fungal richness and diversity in composting samples
样品

C0
C2
C6
C12
C17
总数

序列Reads
35 854
40 426
39 689
41 227
34 303
191 499

OTUs
168
216
120
121
44
301

覆盖率（Coverage）
0.999 3
0.999 9
0.999 2
0.999 8
0.999 5

图3 不同堆肥时期样品中真菌群落组成的聚类图

Figure 3 Hierarchical clustering figure of fungal communities in
different compost samples
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Remersonia（粪壳菌纲中地位未定的属）、毁丝霉属

（Myceliophthora）、未分类的角担菌科（Unclassified
Ceratobasidiaceae）、枝顶孢属（Acremonium）和未分类

的毛球壳科（Unclassified Lasiosphaeriaceae）。其中，

嗜热链球菌属的相对丰度在堆肥进程的前期随温度

的升高而增加，在高温期达到了 83.15%，随后其相对

丰度逐渐降低，腐熟期时仅占 2.39%。嗜热链球菌属

是一种嗜热真菌，能产生具有热稳定性的木质纤维素

酶[29]。它耐热的特性使其在堆肥的高温期占据绝对

优势，并起着降解木质纤维素的作用。节担菌属是一

种广泛存在于农业环境中的半知菌，可能导致人类患

病[30]。毛孢子属也被认为是人类致病真菌[3]。在堆肥

的初始样品（C0）中，节担菌属与毛孢子属的相对丰

度分别占 57.41% 和 22.29%；升温期（C2）时，节担菌

属下降至 16.08%，毛孢子属几乎没有变化；当堆肥进

程进行到高温期（C6），节担菌属和毛孢子属仅分别

含有 0.17%、0.63%；在堆肥进程结束时，这两个属几

乎检测不到。鬼伞属在堆肥的高温期（C6）开始出

现，相对丰度仅为 0.62%，到高温期末期（C12）急剧增

加 至 12.39%，随 后 在 腐 熟 期（C17）达 到 19.50%。

Klamer和Bååth在马粪与稻草堆肥的后期发现了鬼伞

的子实体[31]。Novinscak等也报道称在堆肥的中后期

发现了鬼伞属[5]。根据本研究结果与这些报道推测，

堆肥后期物料的养分、pH和水分等理化参数适合鬼

伞属的生长。未分类的子囊菌门在腐熟期相对丰度

较大，说明其在堆肥进程的后期发挥着重要作用。未

分类的真菌在堆肥进程的各个时期均有分布，表明堆

肥中的营养成分、含水率、pH等条件适宜其生长，并

且其对于堆肥腐熟起到至关重要的作用。综上所述，

节担菌属和毛孢子属在堆肥的初期占据优势，当堆肥

进程到达高温期时，嗜热链球菌属成为最优势类群，

随着温度的降低，鬼伞属和未分类的子囊菌门成为腐

熟期优势类群。

2.4 堆肥过程中真菌群落组成与理化及GI指标的相

关关系探讨

15 个优势属（至少在一个样品中相对丰度>
1.0%）与理化及GI指标之间的 Spearman相关性热图

如图 5所示。结果表明节担菌属、未分类的真菌和毛

孢子属与含水率、全碳（TOC）、C/N和铵态氮之间呈显

著正相关（P<0.05），但与全氮（TN）、硝态氮和种子发

芽指数（GI）呈显著负相关（P<0.05）。鬼伞属和未分

类的子囊菌门与这 3个属相反，它们与全氮、硝态氮

和种子发芽指数呈显著正相关，与含水率、全碳、C/N
和铵态氮呈显著负相关。节担菌属和毛孢子属同属

于担子菌门中的伞菌亚门，它们与理化指标以及 GI
指标之间的相关性一致。鬼伞属属于担子菌门中的

盘菌亚门，与各指标的相关性却与节担菌属和毛孢子

属相反。此结果表明相同门水平中的真菌对于各指

标的响应可能相反。嗜热链球菌属与温度呈极显著

正相关（P<0.001），这与本文中相对丰度部分研究结

果一致。

研究表明，特殊类群的微生物可以作为堆肥腐熟

度的生物标记。Tortosa等[32]依据堆肥过程中细菌属

的相对丰度变化及其与理化参数之间的相关性，发现

了两个细菌属可作为堆肥达到腐熟的生物标记。但

是，作为堆肥达到腐熟标准的真菌生物标记却鲜有报

图4 堆肥样品中真菌在门（A）及属（B）分类水平上

群落组成的动态变化

Figure 4 Dynamic changes of community composition of fungi
during composting process at the level of

phylum（A）and genus（B）
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道。本研究中，鬼伞属的相对丰度在堆肥过程结束时

达到了 19.50%，成为优势类群。其他学者研究表明，

该属也在堆肥的腐熟期出现频率较高 [5，31]。此外，

根据 Spearman相关系数得到，鬼伞属与多数理化及

GI指标的相关性较大（R2>0.80）。综上，推测鬼伞属

可能作为堆肥达到腐熟期的真菌生物标记。但是，仍

需通过进一步研究加以证实。

3 结论

（1）堆肥进程结束后，物料性质满足腐熟堆肥的

各项指标。堆肥过程中理化及GI指标表明，新型静态

堆肥技术下，堆肥达到腐熟的时间缩短至17 d左右。

（2）真菌群落结构分析表明堆肥过程中真菌群落

变化明显，节担菌属和毛孢子属在堆肥的初始期和升

温期占优势，嗜热链球菌属为堆肥高温期的优势类

群，鬼伞属和未分类的子囊菌门在腐熟期时相对丰度

较大。

（3）Spearman相关性分析表明，鬼伞属与全氮、

硝态氮和种子发芽指数呈显著正相关（P<0.05），与含

水率、全碳、碳氮比和铵态氮呈显著负相关（P<0.05），

其与多数理化及GI指标的相关性较大（R2>0.80）。
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