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Analysis of themicrobial community of pigmanure fermented with straw litter in an ectopic fermentation system
YE Shi-hao1, SHEN Qi2, LI Yuan-cheng2, SUN Hong2, YAO Xiao-hong2, WU Yi-fei2, WANG Xin2, LI Wei-lin1, TANG Jiang-wu2*

（1.College of Life Science and Technology, Huazhong Agricultural University, Wuhan 430070, China; 2.Institute of Plant Protection and
Microbiology, Zhejiang Academy of Agriculture Science, Hangzhou 310021, China）
Abstract：The objective of this study was to explore the effect of different straws on the fermentation process of pig manure in an ectopic fer⁃
mentation system（EFS）and to reveal the succession of microbial communities on different straws. Three types of litter were used in this ex⁃
periment. Group Y was composed of rapeseed straw, wood chips, and rice chaff ; group S was composed of rice straw, wood chips, and rice
chaff ; and group CK was composed of wood chips and rice chaff. Litter samples were collected at different times during the EFS process to
analyze the physicochemical properties and conduct Illumina high-throughput sequencing. The results showed that the microbial diversity
in group CK was significantly lower than those of groups S and Y. The trend of microbial succession was similar in all vessels during the
EFS process, but the degree of change varied considerably. The abundance of Proteobacteria in group CK decreased by 75.0%, while those
in group S and group Y decreased by 38.0% and 23.2%, respectively. The dominant microorganisms in the thermophilic period of the three
treatments were Bacillus, Lactobacillus, Sphingobacterium, and Pseudomonas, but their abundance varied. Gene prediction and functional
analysis indicated that the abundances of lipid, amino acid, and carbohydrate metabolism-related genes in group Y were the highest. The
changes in the dynamics of physicochemical indexes in all treatments were similar in the fermentation process, but the heating rate, overall
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摘 要：为了解秸秆垫料对生猪异位发酵床发酵过程的影响，明确不同垫料的微生物群落演替，分别以油菜秸秆+木屑+砻糠为Y
组、水稻秸秆+木屑+砻糠为S组及木屑+砻糠为CK组，以对不同垫料组合进行异位发酵床试验，收集不同发酵阶段的垫料样品，进

行理化指标的测定和 Illumina高通量测序。结果显示，CK组的微生物多样性要明显低于 S组和Y组。发酵进程中不同垫料的微

生物演替趋势相似，变形菌门的相对丰度都呈下降趋势，但CK组降低了 75%，S组和Y组则分别降低了 38.0%和 23.2%。不同处

理发酵床嗜温期主要微生物有芽孢杆菌属、乳杆菌属、鞘铵醇杆菌属、假单胞菌属等，但微生物的丰度存在差异。同时，功能基因

预测显示脂类、氨基酸和碳水化合物代谢相关基因拷贝数Y组最高。不同处理在发酵进程中的理化指标变化相似，但Y组垫料的

升温速率更快且整体温度更高，同时可溶性氮的含量更高。研究表明，秸秆垫料组的微生物丰富度和多样性都要高于对照组，同

时油菜秸秆组的微生物有机质相关代谢更加活跃，更有利于发酵床的高温运行和有机肥形成。

关键词：异位发酵床；秸秆垫料；微生物群落
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随着我国生猪养殖规模不断扩大，养殖过程中产

生的大量粪便和污水对环境造成了严重污染。作为

一种将生猪养殖与发酵床分开的绿色生态养殖技术，

异位发酵床技术能从源头上实现粪便和污水的零排

放，极大降低对环境的污染[1]。但在实际生产应用过

程中，砻糠、木屑等常规垫料原材料的需求量巨大但

又地域分布不均，导致经济成本较大[2]。

作为农业大国，我国每年产生大量的秸秆农业废

弃物；在我国广大的农村地区，秸秆的传统处理方法是

在田间随意堆放或直接燃烧，这不仅造成了环境污染，

而且导致秸秆中营养成分的损失[3]。若以农业秸秆作

为垫料进行粪污的异位发酵床处理[4]，并通过好氧高

温发酵腐熟形成生物肥料，既可以实现粪尿和秸秆无

害化处理和资源化利用，又能降低发酵床的成本。

垫料中的微生物群落对于发酵床的发酵进程起

到决定性作用，是发酵床的研究重点。赵国华等[5]利

用传统的分离培养法研究了发酵床垫料中的微生物

群落多样性。但垫料中可培养微生物不到 1%，传统

的微生物培养技术难以了解发酵进程中功能微生物

的群落组成和演替。郑雪芳等[6]通过磷脂脂肪酸生

物标记法研究生猪发酵床发现，发酵程度越深，垫料

的微生物群落结构越稳定。随着高通量技术发展，其

能够全面、快速地检测发酵进程中微生物群落结构变

化并分析优势菌群的动态分布。陈倩倩等[7]基于宏

基因组方法分析出夏季发酵床细菌群落结构比冬季

更加丰富。宦海琳等[8]发现，随着养殖时间的延长垫

料中硝态氮的含量显著增加，同时功能微生物丰度显

著降低。发酵床垫料微生物的研究多侧重于不同发

酵阶段的微生物演替，而关于不同秸秆垫料微生物群

落及优势菌群的动态却少有研究。本研究以不同的

秸秆垫料异位发酵床为研究对象，通过高通量测序技

术研究发酵进程中微生物菌群的丰度和优势菌群变

化，结合垫料理化指标分析，为探索发酵床秸秆垫料

合理组合和垫料微生物的演替规律提供理论基础。

1 材料与方法

1.1 试验材料与设计

垫料组成成分：木屑、砻糠（稻壳）、油菜秸秆和水

稻秸秆粉碎成 0.5~2 cm小段。发酵床菌剂：本实验室

自研发菌剂[9]；试验用猪粪取自浙江省农业科学院猪

场。本研究将粉碎后的垫料成分按油菜秸秆或水稻

秸秆∶木屑∶砻糠=2.5∶3∶4.5的体积比混合成体积为 3
L的垫料组合，将其添加到发酵容器中（直径 15 cm，

高 20 cm，体积 3.50 L），并设置木屑∶砻糠=4∶6的体积

比例垫料作为对照，每个组合设置 3个重复，试验组

别设置见表 1。粪污添加量按实际生产中异位发酵

床消纳量成比例缩小[9]，在第 0、3、6、9、12 d添加 200 g
猪粪污并手动搅拌均匀，并维持垫料的初始含水率为

50%~60%。

1.2 垫料理化指标测定方法

每日定时测定发酵床中心处温度。在发酵过程

的 12 d中，分别在第 0、3、6、9 d和 12 d对 3个重复组

采样并-20 ℃保存，采样前要将垫料搅拌均匀。通过

文献[10-11]中的方法测定 pH值、水分含量（MC）、EC
值。铵态氮采用水杨酸-次氯酸盐分光光度法测

定[12]，硝态氮采用氯化钾浸提-紫外分光光度法测

定[13]。有机质碳用重铬酸钾容量法测定[14]，总氮含量

通过AJ分析仪MULTIN/C3100测定。

1.3 细菌群落总DNA的提取及高通量测序

取低温冷藏的样品，使用QIEGEN DNeasy Power⁃
Soil kit试剂盒提取DNA，并通过 0.8%琼脂糖凝胶电

泳检测DNA提取质量，同时采用紫外分光光度计对

DNA进行定量。采用原核生物 16S rRNA基因V3-V4
区引物 338F（5′-ACT CCT ACG GGA GGC AGC AG-
3′）和 806R（5′ -GGA CTA CHV GGG TWT CTA AT-

temperature, and dissolved N concentration of group Y were the highest. The results suggested that the addition of straw to litter increased
the microbial richness and diversity in the EFS. Meanwhile, rapeseed straw made the organic matter metabolism more active and contribut⁃
ed to high-temperature operation of the EFS and the formation of organic fertilizer.
Keywords：ectopic fermentation system; straw litter; microbial community

注：微生物菌剂含有混合微生物（B1∶B2∶B3=1∶1∶1，V/V）。B1为
枯草芽孢杆菌，B2为地衣芽孢杆菌，B3为解淀粉芽孢杆菌。

Note：The microbial agent contained mixed microbes（B1∶B2∶B3=1∶
1∶1，V /V）. B1 was Bacillus subtilis，B2 was Bacillus licheniformis，and
B3 was Bacillus amyloliquefaciens.

表1 试验组别设置

Table 1 Experimental group setting
处理

Treatments
S
Y
CK

垫料组成
Composition of litter

水稻秸秆25%、木屑30%、砻糠45%
油菜秸秆25%、木屑30%、砻糠45%

木屑40%、砻糠60%

微生物菌剂
The microbial agent
1 g·m-3自制菌剂

1 g·m-3自制菌剂

1 g·m-3自制菌剂
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3′）对各垫料样本总DNA进行PCR扩增，PCR反应设

置 3个平行。目的条带大小正确，则进行上机测序。

测序系统为 Illumina MiSeq平台，测序公司为上海派

森诺生物科技有限公司。

1.4 生物信息学数据分析

通过高通量测序后，利用 FLASH软件（v1.2.7）对

原始序列进行过滤组合。随后，通过 QIIME 软件

（v1.8.0）调用USEARCH（v5.2.236）检查并剔除嵌合体

序列。使用QIIME软件，调用UCLUST这一序列比对

工具对前述获得的序列按 97%的序列相似度进行归

并和OTU划分，对于每个OTU的代表序列，在QIIME
软件中使用默认参数，通过将 OTU代表序列与对应

数据库的模板序列相比对，获取每个 OTU所对应的

分类学信息。使用QIIME软件分别对每个样本计算

ACE、Chao1、Shannon和 Simpson等多样性指数。使用

QIIME软件，获取各样本在门、纲、目、科、属分类水平

上的组成和丰度分布表，并通过柱状图呈现分析结

果。16S 功能预测是通过 PICRUSt（Phylogenetic In⁃
vestigation of Communities by Reconstruction of Unob⁃
served States）将现有的 16S rRNA 基因测序数据与

KEGG（http：//www.genome.jp/kegg/pathway.html）、COG
（https：//www.ncbi. nlm.nih. gov /COG/）和 Rfam（http：//
rfam.xfam.org）功能谱数据库相对比，从而实现对微生

物群落代谢功能的预测。通过使用 Canoco for Win⁃
dows（版本 4.5）的冗余分析（RDA）技术分析了细菌群

落与环境参数之间的关系。

1.5 试验数据处理

使用WPS 2019进行数据的整理作图，SPSS 21.0
进行方差分析，分析方法为Tukey多重比较法。

2 结果与分析

2.1 异位发酵床进程中垫料理化指标变化

图 1（a）为不同垫料组合异位发酵床发酵 12 d进

程中垫料的温度变化。在发酵初期，Y组和 S组相比

CK升温更加迅速且升温更高，第 2 d Y组就达到最高

温度 53 ℃；从第 2 d开始进入嗜温期，Y组和CK组在

40~55 ℃的嗜热阶段均维持了 8 d，且Y组最高温度达

53 ℃，且有 2 d 在 50 ℃以上，而 CK 组温度一直在

50 ℃以下；从第 9 d开始，3组温度逐渐下降到环境温

度。综上研究发现，Y组升温更加迅速，最高温度更

高，嗜温期更长。图 1（b）为 3组 0~12 d发酵进程中垫

料水分含量变化。CK、Y、S 3组垫料初始含水率分别

为 41.71%、41.63%和 43.69%，随着发酵的进行CK组

和Y组垫料含水率不断上升，而 S组先上升，到第 6 d
后有所下降，到第 12 d时，CK、Y、S组垫料含水率分

别为47.94%、49.90%、45.25%。

图 1（c）显示在发酵初期，3组垫料的 pH都呈弱

酸性，随着发酵的进行 3组的 pH不断升高，S组 pH上

升速率最快，Y 组次之，CK 组最慢。发酵到第 12 d
时，CK 组的 pH 为 8.47，Y 组 pH 为 8.22，S 组 pH 为

8.46。本研究进程中，3组 pH 都保持在 5.5~8.5这一

范围内。电导率（EC）可以反映垫料中可溶性总盐的

含量，如图 1（d）所示，垫料中的 EC值先有所上升然

后缓慢下降，发酵进行到第 12 d 时 CK 组 EC 值为

2050 μS·cm-1，Y组 EC值为 2110 μS·cm-1，S组 EC值

为 1640 μS·cm-1。添加水稻秸秆、油菜秸秆的垫料组

合EC值一直保持较低水平。

如图 1（e）所示，随着发酵的进行，垫料中铵态氮

含量不断增加，在第 9 d到达最高值后开始下降；CK
组铵态氮含量最高达 40.64 mg·L-1，Y 组最高 36.91
mg·L-1，S组最高为 37.13 mg·L-1；第 12 d 3组铵态氮

值分别下降到 33.68、28.75、30.27 mg·L-1。从图 1（f）
中发现发酵开始垫料中硝态氮含量在不断升高，但升

高速率较缓慢并在第 6 d有下降的趋势；第 12 d CK、

Y、S组硝态氮含量分别达到 7.84、8.30、8.25 mg·L-1，

其中Y组硝态氮含量最高，CK组硝态氮含量最低。

微生物活动必须有碳源和氮源，C/N是发酵进程

中重要的影响因素。如图 2所示，不同垫料组合发酵

床的C/N比值随着发酵的进行呈下降的趋势。第 0 d
时 CK、Y、S组 C/N 分别为 29.76、26.07、26.52，第 12 d
时 C / N 分 别 为 23.97、19.94、20.77，分 别 降 低 了

19.45%、23.50%、21.65%。

2.2 不同垫料组合发酵床进程中微生物群落多样性

分析

为研究不同垫料组合异位发酵床中不同时期微

生物群落组成变化和相互之间的差异，对获得的垫料

微生物序列按 97%的序列相似度进行归并和OTU划

分，并选取每个 OTU中丰度最高的序列作为该 OTU
的代表序列。图 3为不同垫料组合异位发酵床不同

时期 OTU划分和分类地位鉴定统计结果，从图中可

以明显看出 3种垫料组合中微生物的OTU数量在不

同分类水平上的差异。CK 组不同时期的 OTU 数量

要明显低于 S组和Y组，其中Y12的OTU数量最高，

达到 7409。与第 3 d相比，第 12 d S组的OTU数量减

少了566，CK组减少了1042，而Y组增加了444。
Chao1 或 ACE 指数越大，表明群落的丰富度越
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高。Simpson 或 Shannon 指数值越高，表明群落的多

样性越高。Simpson多样性指数是评价群落多样性的

常用指数之一。一般而言，Shannon指数对群落的丰

富度以及稀有OTU更敏感，而 Simpson指数对均匀度

和群落中的优势OTU更敏感。3种不同垫料组合中

菌群微生物多样性分析结果见表 2。不同垫料组合

第 12 d的Chao1或ACE指数与发酵初期第 3 d相比都

在降低，其中 CK 组 Chao1 和 ACE 指数分别降低了

25.39% 和 25.23%，Y 组分别降低了 3.04%、3.30%，S
组分别降低了 7.58%、10.57%。从表中可以发现，在

整个发酵进程中，3 组的 Simpson 指数在 0.948 595~
0.982 598之间，第 6、9、12 d的 Shannon指数 CK组要

明显低于S组和Y组。

2.3 不同垫料组合发酵床进程中的微生物群落组成

根据 OTU 划分和分类地位鉴定结果，可以获得

每个样本在各分类水平的具体组成。选取分类水平

上丰度排名前 21位的门和属绘制丰度柱形图。如图

4（a）所示，垫料主要菌群由变形菌门（Proteobacte⁃
ria）、厚壁菌门（Firmicutes）、拟杆菌门（Bacteroide⁃
tes）、放线菌门（Actinobacteria）等组成。其中，变形菌

图1 不同垫料组合异位发酵床发酵进程中垫料温度、水分、pH、EC及铵态氮、硝态氮含量的变化

Figure 1 The changes of temperature, moisture, pH, electrical conductivity and the content of ammonium nitrogen and nitrate nitrogen in
the fermentation process of different litter combination EFSs
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门、厚壁菌门、拟杆菌门合计占总丰度的 96.5%，占据

绝对的优势地位。变形菌门的相对丰度在发酵进程

中呈下降的趋势，其中CK组降低了 75%，S组降低了

38%，Y组降低了23.2%。

从图 4（b）中看出，在属的分类水平上不同发酵

时期优势菌群在不断变化。嗜温期主要的属有芽孢

杆菌属（Bacillus）、乳杆菌属（Lactobacillus）、鞘铵醇杆

菌属（Sphingobacterium）、假单胞菌属（Pseudomonas）

等。其中，CK组芽孢杆菌属相对丰度最高为 36.8%，

乳杆菌属最高为12.9%，假单胞菌属最高为3.8%；S组

芽孢杆菌属相对丰度最高为 16.9%，乳杆菌属最高为

8.1%，假单胞菌属最高为 9.8%；Y组芽孢杆菌属相对

丰度最高为 40.5%，乳杆菌属最高为 6.5%，假单胞菌

属最高为 6.1%。从图 4（b）可发现，随着发酵的不断

深入，能引起细菌感染的菌属的相对丰度大幅降低。

从发酵第 3 d到第 12 d，CK组中克雷伯氏菌属（Klebsi⁃

ella）由 28.7%下降到 0.4%，肠杆菌属（Enterobacter）由

40.8%下降到 0，大肠杆菌属-志贺氏菌属（Escherich⁃

ia-Shigella）由 7.9%下降到 0.1%；而 S组克雷伯氏菌

属由 13.6% 下降到 0.2%，肠杆菌属由 12.1% 下降到

0.4%，大肠杆菌属-志贺氏菌属由 4%下降到 0.1%；Y
组克雷伯氏菌属由 36.9% 下降到 0.7%，肠杆菌属由

29.3%下降到 1.7%，大肠杆菌属-志贺氏菌属由 9.3%
下降到0.3%。

2.4 异位发酵床功能微生物代谢相关基因的差异

根据 PICRUSt 预测 3 种不同垫料组合异位发酵

床主要有机物降解途径，分析细菌群落对脂类、氨基

酸和碳水化合物代谢的相关基因拷贝数的差异性。

在整个发酵进程中，3组中不同的代谢相关基因变化

相似，随着发酵的进行，脂类、氨基酸和碳水化合物代

谢的相关基因拷贝数不断减少呈下降趋势（图 5）；从

发酵第 3 d到第 12 d，脂类、氨基酸和碳水化合物代谢

的相关基因拷贝数 CK 组减少了 65.82%、69.95%、

76.73%，Y 组减少了 42.88%、45.52%、60.31%，S 组减

少了 39.87%、41.73%、57.72%。第 3 d脂类、氨基酸和

碳水化合物代谢的相关基因拷贝数最高，其中CK组

分别为 2 099 003、6 235 987、7 890 496，Y 组分别为

图中3、6、9、12表示发酵第3、6、9、12 d。下同
3,6,9 and 12 in the figure are the 3,6,9 and 12 days

of fermentation. The same below

图中不同小写字母表示在0.05水平上差异显著
Different lowercase letters in the figure indicate significant

differences at 0.05 level

图3 不同垫料组合异位发酵床不同时期OTU划分和分类地位

鉴定结果统计图

Figure 3 Statistical diagram of OTU classification and
classification status identification results of different litter

combination EFSs in different periods

图2 不同垫料组合异位发酵床发酵进程的C/N变化

Figure 2 C/N changes during fermentation of different litter
combination EFSs 注：表中3、6、9、12表示发酵第3、6、9、12 d。

Note：3，6，9 and 12 in the table are the 3，6，9 and 12 days of
fermentation.

表2 菌群微生物多样性指数

Table 2 Microbial diversity index
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2 108 131、6 248 879、8 032 987，S组分别为1 950 342、
5 776 472、7 447 289；3组不同垫料组相比，Y 组 3种

代谢相关基因拷贝数最高，相关有机物代谢最为

活跃。

2.5 异位发酵床微生物群落与环境因素间的关联性

本试验通过冗余分析来分析细菌群落与环境因

素之间的相关性。冗余分析（图 6）中带有箭头的蓝

色线条表示不同的环境因子，线条越长对样本微生物

图4 在发酵进程中不同垫料组合异位发酵床中细菌群落组成在门水平（a）和属水平（b）的分类群的相对丰度

Figure 4 Relative abundance of the taxonomic group at the gate level（a）and genus level（b）of the different litter combination
EFSs in the fermentation process
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图5 不同垫料组合异位发酵床脂类、氨基酸和碳水化合物代谢的相关基因差异

Figure 5 Gene differentials related to lipid，ammonium acid and carbohydrate metabolism in different litter combinations in EFSs
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群落的影响越大。蓝色线条与红色小三角形所代表

的不同微生物物种成锐角表示这些物种与环境因子

呈正相关，成钝角表示负相关。如图 6所示，pH、MC
和NH+4-N浓度是影响微生物群落组成的主要因素。

结合图 4（b）的结果，芽孢杆菌属和乳杆菌属与EC值

有较强的正相关性；鞘铵醇杆菌属、假单胞菌属等与

pH、MC和NH+4-N浓度呈现较强的正相关性。另外，

处在第四象限的垫料中能引起细菌感染的克雷伯

氏菌属、肠杆菌属、大肠杆菌属-志贺氏菌属与 GI值

（种子发芽指数）正相关，与 pH、MC和NH+4-N浓度负

相关。

3 讨论

异位发酵床发酵是根据微生态理论和生物发酵

理论，在猪舍外利用稻壳木屑等建立一定厚度的发酵

床，猪所排出的粪尿在发酵床上经过特殊的微生物菌

群发酵迅速降解消化，从而实现粪尿完全降解的无污

染和零排放养殖的一种技术，是通过微生物的代谢作

用将垫料和粪污中的有机质不断消化腐熟的过程。

发酵床垫料为微生物提供碳源、氮源，保持孔隙率，对

发酵进程中温度、水分含量、pH等理化因素都有显著

影响。温度是评价发酵效果的关键指标，能够准确反

映发酵床的发酵效率和微生物群落活性[15-16]。通过

与砻糠和木屑组成的传统垫料组合进行对比，发现添

加水稻秸秆和油菜秸秆的垫料组合前期升温迅速，这

可能是由易降解的有机化合物被发酵床微生物群落

迅速降解导致的[17]。3组处理的嗜温期都保持在 40~
55 ℃之间，符合前人研究中得出粪肥发酵的最佳温

度为 40~65 ℃[18]这一结论。在整个发酵进程中，Y组

升温更快，且高温维持期久，这可能与不同的垫料组

成造成发酵床的曝气量、保水性、营养组成不同有关。

水分含量是发酵进程中的重要参数。含水量过高会

导致垫料中的气体扩散速率下降，使得氧气含量无法

满足微生物的代谢需求[19]。整个发酵过程中，不同垫

料组合的发酵床的水分含量一直维持在 40%~50%。

发酵前期床体水分含量较低，通过每隔 3 d添加猪粪

尿补充水分使得垫料中水分有所上升，促进了发酵的

进行。垫料中的 pH能够影响发酵进程中的微生物活

性[20]。3组垫料组合的 pH变化趋势相似，都是从弱酸

性不断升高为弱碱性，但添加油菜秸秆和水稻秸秆组

合的 pH上升速率更快。发酵前期垫料 pH呈弱酸性

可能是由于发酵床中含有大量的有机酸，而微生物分

解速率还较低。添加油菜秸秆和水稻秸秆组合相比

CK组结构更加疏松、曝气率更高，更高的氧气含量使

好氧微生物分解有机酸的速率更快。有研究指出

5.5~8.5是发酵的最佳 pH范围[21-22]，此范围内更有利

于微生物的代谢活动。EC 值表示发酵床的总盐含

量，发酵进程中随着微生物群落代谢活动增强，分解

有机质并产生大量的盐离子，如铵离子和磷酸盐导致

EC值增加[23]；而EC值的减少可能是由于发酵进程中

氨的挥发和矿物盐的沉淀[24]。EC值过高的垫料不适

于植物的生长，无法作为成熟的有机肥，Y、S组垫料

EC值一直保持较低水平。发酵进程中随着温度不断

升高进入嗜温期，此时垫料中占据主导作用的氨化作

用将有机氮转化为铵态氮。高温会抑制硝化细菌进

行硝化作用产生硝态氮[25]，导致硝态氮增加缓慢且含

量不高。在整个发酵进程中，Y组铵态氮含量最低，

硝态氮含量最高，说明Y组能够更多地保留氮元素，

使得粪污发酵腐熟形成有机肥。在发酵床中，C作为

微生物群落的能量来源，N作为组成细菌结构必要元

素，直接影响微生物生长繁殖。有研究指出调整垫料

C/N为 25~30∶1，能保持微生物最大生物活性，有利于

发酵进程的加快[24，26]。发酵进程中，微生物活动不断

增强使垫料中的有机质不断分解导致C/N不断降低，

这与张苗等[27]在发酵床熟化垫料肥料化发酵特性的

研究中得到的结果相似。水稻秸秆垫料组合和油菜

RD
A2（

16.
4%

）

-1.5 -1.0 -0.5
RDA1（32.4%）

2

1

0

-1

MCPP，P=0.026

0 0.5 1.0 1.5

图6 微生物群落与环境因素之间的关联性分析

Figure 6 Correlation analysis between microbial community and
environmental factors

环境因素为蓝色线条，细菌群落为红色三角形，样本为圆圈
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秸秆垫料组合与传统的垫料组合理化指标变化相似，

油菜垫料组合更有利于形成有机肥。

垫料组成在影响发酵理化指标的同时影响微生

物群落的活性。通过分析不同垫料组合发酵进程中

微生物的 OUT变化和菌群微生物多样性，发现添加

水稻秸秆和油菜秸秆的垫料组合中微生物丰度和多

样性要高于对照组合，而随着发酵的进行，各组处理

微生物群落的丰富度逐渐降低，这个结果与黄雅楠

等[28]研究结果相似。3组垫料组合异位发酵床的细菌

群落在门和属的分类水平上组成相似但含量变化差

别明显。在门的分类水平上，变形菌门、厚壁菌门、拟

杆菌门 3个门占据着绝对的优势地位，这也与之前的

一些研究结果相似[29-30]，养猪发酵床垫料菌群主要是

由变形菌门、厚壁菌门、放线菌门（Actinobacteria）、拟

杆菌门、芽单孢菌门（Gemmatimondetes）、绿弯菌门

（Cholroflexi）等组成。在属水平上，芽孢杆菌属、乳杆

菌属、鞘铵醇杆菌属、假单胞菌属等占据嗜温期的主

导地位。芽孢杆菌属、假单胞菌属微生物具有耐热

性，是常见的从环境中分离得到的木质纤维素降解微

生物[31]；水稻、油菜秸秆中的木质纤维素被纤维素降

解菌群利用分解，从而释放大量的热量使发酵床温度

升高。乳杆菌属微生物能够利用垫料中木质纤维素，

并分解粪便中的氨气、硫化氢等有毒臭味气体，且乳

杆菌发酵产生的乳酸具有较强的杀菌能力，有显著抑

制有害微生物活动的作用[32-33]。随着发酵的进行，垫

料中能引起细菌感染的克雷伯氏菌属、肠杆菌属、大

肠杆菌属-志贺氏菌属的相对丰度大幅减少。这与

陈倩倩等[34]研究结果相似，他们通过检测不同等级的

发酵床垫料中的致病菌群发现随着垫料的逐步腐熟，

大肠杆菌、志贺氏菌、魏氏梭菌和副猪嗜血杆菌等致

病菌含量不断降低。这表明秸秆垫料异位发酵床发

酵过程中微生物群落能快速降解猪粪尿中有机质，并

抑制有害微生物的活动。

3组垫料组合的异位发酵床中发酵前期脂类、氨

基酸和碳水化合物代谢的相关基因拷贝数最高，可能

与发酵前期温度较高有关，较高温度使嗜热微生物相

关基因代谢活动更加活跃。Song等[35]研究了微生物

对食物垃圾堆肥进程中碳水化合物代谢的影响，结果

发现碳水化合物的降解主要发生在嗜热阶段。S组

与CK组的脂类、氨基酸和碳水化合物代谢的相关基

因丰度相似，而Y组脂类、氨基酸和碳水化合物代谢

的相关基因丰度比 CK 更高，代谢更加活跃。Zhou
等[36]研究了生物炭影响稻草堆肥进程中微生物群落

的演替和代谢功能，发现生物炭的添加显著增加了与

氨基酸代谢和碳水化合物代谢相关的序列的丰度，并

提高了堆肥产品的成熟度和肥力。上述结果说明了

水稻秸秆和油菜秸秆部分替换传统发酵床垫料，加快

了微生物的代谢，更有利于异位发酵床垫料的腐熟。

异位发酵床好氧发酵过程中，涉及一系列细菌群落和

环境因素的变化，环境因素是微生物群落变化的主要

驱动力[37]。此次试验中，pH、MC和 NH+4-N浓度是影

响微生物群落组成的主要因素，这与一些研究结果相

似，通常温度、pH、MC和NH+4-N浓度被认为是影响发

酵床微生物群落的主要环境指标[38]。

4 结论

（1）油菜秸秆垫料组前期升温速率更快、发酵高

温期相同并且最高温度更高，说明油菜秸秆垫料组更

有利于发酵床的高温运行。

（2）油菜秸秆垫料组能够更多地保留氮元素，更

有利于粪污发酵腐熟形成有机肥。

（3）不同垫料组合的主要微生物群落组成及演替

趋势相似，但秸秆垫料组的微生物丰富度和多样性均

高于对照组，且油菜秸秆组脂类、氨基酸和碳水化合

物相关代谢更加活跃。
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