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Abstract：This study aimed to compare the application method and pollution reduction capacity-related differences of the in situ and
ectopic microbial fermentation systems. Therefore, we analyzed the treatment effects on pig breeding waste in the two systems under the
same conditions. The results showed lower-level changes in the temperature and pH using the ectopic fermentation system, providing a
more suitable environment for the thermophilic bacteria. The pigs weighed approximately 33 kg more in the ectopic fermentation system
than those in the in situ fermentation system, the former system was thus more conducive to the growth of the animals. At the end of the
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摘 要：为了对比原位和异位发酵床应用方式和削减污染物能力的差异，本研究分析了在相同条件下两种发酵床模式对生猪养

殖废弃物的处理效果。结果表明：异位发酵床温度和pH值的变化幅度均较小，为嗜热菌群的生长繁殖提供了适宜的环境；与原位

发酵床相比，异位发酵床更有利于生猪的生长，生猪平均质量增加 33 kg左右；发酵结束时，原位发酵床垫料的优势菌门是厚壁菌

门（Firmicutes）、变形菌门（Proteobacteria）、绿弯菌门（Chloroflexi）和拟杆菌门（Bacteroidetes），异位发酵床的优势菌门为放线菌门

（Actinobacteria）、厚壁菌门和变形菌门；发酵结束时异位发酵床垫料对生猪养殖废水的吸纳系数为 1.96，优于原位发酵床垫料对

生猪养殖废水的吸纳系数（1.46）。研究表明，异位发酵床较原位发酵床具有更加稳定的温度和 pH值，并且以Bacillus为主的降解

菌相对丰度较高，从而加快了微生物的代谢过程，促进了生猪粪污和废弃秸秆的降解。
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随着人们生活水平的提高和对物质生活需求量

的不断增加，肉制品已成为市场中占据相当大比例的

食品。生猪养殖在畜禽养殖业中占比最大，对保障我

国肉制品供给具有重要作用。据统计，1996—2017
年我国生猪养殖规模的增幅年均可达 3.35%，使我国

成为全球名副其实的生猪第一生产大国[1]。国家统

计局资料显示，到 2020年底，全国生猪存栏共有 4.1
亿头，比 2019 年增加了约 1 亿头，猪肉产量达到了

4 113万 t。伴随着生猪养殖规模的扩大，养殖废弃物

的产生量逐年增加。研究表明，一个存栏 1万头生猪

的养殖场每年可以产生约 1.38万 t粪便，目前我国畜

禽养殖废弃物综合利用率低于 50%[2-3]，同时由于生

猪养殖废弃物排放或处置不当引起的环境污染问题

越来越受到社会的广泛关注。因此，探索生猪生态养

殖和废弃物安全处理方式成为目前的研究热点问题。

传统的微生物发酵床养殖技术，即原位发酵床养

殖技术可以从源头解决畜禽粪便的污染问题，实现畜

禽废弃物趋零污染[4-6]。有研究表明，原位发酵床技

术有时会因发酵床内部温度过高而导致畜禽的生长

受到影响，因而必须经常采取翻耙和通风等措施来解

决这一问题[7]。近几年，在原位微生物发酵床养殖技

术基础上发展起来的异位微生物发酵床技术，可以利

用高温好氧发酵在持续、动态的条件下对养殖废弃物

进行处理，并完成资源转化[8]。养殖废弃物异位发酵

床处理技术将床体与养殖过程分离，可以有效地解决

原位发酵床垫料高温不利微生物生长的问题并大幅度

提高了处理效率[9]。已有报道都是在不同条件下，针

对不同类型养殖废弃物开展原位和异位发酵床控制

畜禽养殖污染效果的研究。王浠等[10]的研究发现原

位发酵床每 30 m2可以饲养 20头生猪，并且得出原位

发酵垫料休息区的持水性比粪尿区持水性高1.35倍。

董立婷等[9]通过异位发酵床处理生猪养殖产生的粪

便和污水，每 1.5 m3可以处理 5头生猪养殖的废弃物，

并得出每千克垫料对生猪养殖废水的粪污吸纳系数

为2.53，优于对奶牛养殖废水的粪污吸纳系数[11]。

原位和异位发酵床是两种不同的畜禽养殖污染

控制技术，其应用方式和对污染物的削减能力存在一

定的差异。本研究以原位和异位发酵床为对象，分析

了在相同条件下两种模式对生猪养殖废弃物的处理

效果，阐明了两种模式生猪生长状况、废水吸纳系数

和微生物群落组成变化的差异，为两种技术模式的选

择和推广提供了理论基础。

1 材料与方法

1.1 试验装置

本研究在北京市顺义区某生猪养殖舍内进行。

异位和原位发酵床同时建设，试验装置如图 1和图 2
所示。异位发酵床的规格为 3 000 mm×1 000 mm×
900 mm，原位发酵床规格为 4 480 mm×3 000 mm×900
mm。原位发酵床与异位发酵床各养殖生猪 3头，共

计 6头。试验从 2019年 3月 10日开始运行，到 5月 23
日结束，共运行 73 d。异位发酵床与养殖区（坡度为

5°）之间由排污孔连接，残留粪尿和冲洗污水由排污

孔进入异位发酵床。

1.2 试验材料

原位发酵床和异位发酵床的制作方法一致。将

玉米秸秆和杨树叶粉碎成约 2.0 cm，再将杨树叶、玉

米秸秆和椰壳粉按照质量比为 55∶35∶10 进行混合，

按照比例添加微生物菌剂并混合均匀。调节垫料的

初始含水率在 50%~60%之间，将垫料倒入床内进行

发酵床的制作，预发酵4 d后开始试验。杨树叶、玉米

秸秆和椰壳粉均由北京顺莉公司提供，原位发酵床和

异位发酵床的垫料用量约为 320 kg。微生物菌剂为

开创阳光公司生产的微生物发酵剂零污染Ⅰ号，用量

为每 3 m3 500 g，该菌剂以芽孢杆菌（Bacillus）为主，有

益菌数>109个·g-1。两种模式发酵床均选择 40 kg左
右的仔猪，且仔猪生长健康状况良好。

1.3 试验方法

原位发酵床通过在猪舍内铺设含有有益微生物

的垫料将生猪粪尿原位分解，并利用生猪的拱掘习性

fermentation process, the dominant bacteria in the in situ fermentation system at the different layers were Firmicutes, Proteobacteria,
Chloroflexi, and Bacteroidetes, while those in the ectopic fermentation system were Firmicutes, Proteobacteria, and Actinobacteria. At the
end of the experiment, the pig breeding wastewater absorption capacity of the litter was 1.96 in the ectopic fermentation system,
representing better results than that of the padding in situ fermentation system（1.46）. Compared with the in situ fermentation system, the
ectopic fermentation system exhibited more stable temperature and pH values and the relative abundance of Bacillus mainly degrading
bacteria was higher, improving the microbial fermentation process and promoting pig waste and rural straw degradation.
Keywords：in situ fermentation system; ectopic fermentation system; pig; waste; microbial community
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对垫料翻堆，无冲水过程。异位发酵床则每日采用人

工清粪的方式将大部分生猪废污送至发酵床的表面，

并进行简单机械翻堆，而冲洗残留粪便以及尿液的污

水是经过排污孔进入异位发酵床。为避免发酵床垫

料含水率过高，试验过程中严格控制养殖区的用水量

约为每 10 d 20 kg。依据《第一次全国污染源普查畜

禽养殖业源产排污系数手册》计算每日每只生猪产生

的粪便和尿液量，两个处理的生猪饲养采用相同的饲

料与饮用水，本试验中异位发酵床和原位发酵床所处

的外界环境条件也完全一致。

采用小型翻堆机（2.2 kW 电机，220 V 电压），对

原位与异位发酵床同时进行深度翻堆（深度为 60
cm）。按照五点采样法采集原位与异位发酵床的上层

（0~20 cm）、中层（20~30 cm）和下层（30~50 cm）垫料样

品，并将 3层样品混匀后装入自封袋备用。取样时间

为第 0（即试验开始当天）、8、16、24、32、40、48、56、64、

73 d。取一部分新鲜样品进行pH、含水率和微生物数

量指标的测定；剩余样品放置在阴凉处风干后磨碎贮

存，用于测定总氮、碳氮比、有机质等指标。

1.4 指标测定

1.4.1 垫料温度

每日 9：00左右根据五点测样法用堆肥温度计测

定 20、30、40 cm深度处的垫料温度，3个深度处的平

均值为该垫料的温度。同时，用干湿温度计观测异位

发酵床附近的环境温度。

1.4.2 垫料pH及电导率

采用四分法取混合均匀的新鲜样品 5 g 于 100
mL锥形瓶内，加入 50 mL去离子水，用振荡器（150 r·
min-1）振荡浸提 30 min，再用 pH计和电导率仪分别测

定悬浮液的pH和电导率。

1.4.3 垫料含水率及粪污吸纳系数

采用四分法取混合均匀的新鲜样品 50 g于铝箔

内，然后放入鼓风干燥箱 105 ℃烘干 8 h，取出冷却 30
min后称质量，测定其含水率；按照《第一次全国污染

源普查畜禽养殖业源产排污系数手册》计算生猪育肥

期的粪便和尿液产生量，将添加的粪污质量与垫料初

始质量相比，其比值即为发酵全过程垫料的粪污吸纳

系数[9]。

1.4.4 细菌群落多样性

按照 TIANamp Stool DNA Kit试剂盒的提取步骤

进行样品 DNA的提取，提取完成的 DNA于−20 ℃保

存，以备后续微生物多样性的测定使用。采用 16S
rRNA 基因 V3~V4 区域的通用细菌引物 338F（5’-
ACT CCT ACG GGA GGC AGC AG-3’）和 806R（5’-
GGA CTA CHV GGG TWT CTA AT - 3’）对样品总

DNA 进行 PCR 扩增，目的条带大小正确则采用 Illu⁃
mina MiSeq PE300测序平台进行高通量测序，测序结

果由北京奥维森基因科技有限公司提供。

下机数据经过QIIME1（v1.8.0）软件根据Barcode
序列拆分样本，使用 Pear（v0.9.6）软件对数据进行过

滤、拼接。拼接后使用Vsearch（v2.7.1）软件去除长度

小于 230 bp 的序列，并根据 Gold Database 数据库用

uchime 方法比对去除嵌合体序列。使用 Vsearch
（v2.7.1）软件 uparse 算法对优质序列进行 OTU 聚类

（Operational Taxonomic Units），序列相似性阈值为

97%。与Silva128数据库使用RDP Classifier算法进行

比对，设置 70%的置信度阈值，得到每个OTU对应的

物种分类信息。再利用QIIME1（v1.8.0）软件对样本计

算Shannon多样性指数。基于物种注释及相对丰度结

图2 异位微生物发酵床剖面图（mm）
Figure 2 Profile of ectopic microbial fermentation

system（mm）

图1 微生物发酵床俯视图（mm）
Figure 1 Planform of microbial fermentation system（mm）
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果，使用R（v3.6.0）软件进行物种组成柱状图分析。

相应的数据释放于 SRA（Sequence Read Archive）
数据库，编号为PRJNA728848。
1.4.5 垫料中的养分含量

采用《有机肥料》（NY 525—2012）中规定的方法进

行相关指标的测定。全氮采用硫酸-过氧化氢消煮-凯
氏定氮法测定；有机质采用重铬酸钾容量法测定。

1.5 数据分析

采用Excel软件对数据进行初级统计分析，采用

SPSS 22.0 软件对数据进行相关性分析，并用 Origin
9.0软件作图分析。

2 结果与分析

2.1 发酵床垫料的温度变化

由图 3可见，在整个试验期间室内空气温度呈现

波动变化趋势，在 11~23 ℃范围内变化。而同期原位

发酵床和异位发酵床内温度明显高于室温。发酵最

初2 d原位发酵床和异位发酵床内温度从室温急剧升

高至 60 ℃左右，然后保持在 50.0~65.0 ℃范围内变

化，至 56 d后，发酵能力逐渐减弱，垫料内温度逐渐降

低，至第 73 d，垫料内温度降低至与室温接近，发酵结

束。对比分析可见，异位发酵床在发酵期间床体温度

略高于原位发酵床，但差异不明显。整个试验期间异

位发酵床床体温度维持在53 ℃左右，而原位发酵床床

体温度维持在49 ℃左右，均能够满足微生物活性要求。

2.2 发酵床垫料的pH变化

由图 4可知，整个试验期内原位发酵床和异位发

酵床的 pH总体呈现升高下降的波动变化趋势，且整

体 pH 在 7.2~8.6 范围内变化，并且两种模式发酵床

pH的整体变化趋势基本一致。原位发酵床的 pH由

起始的 7.56快速上升，在第 48 d达到最大值 8.24，试
验结束时为 7.83。异位发酵床的起始 pH为 7.96，48 d
时达到最高值 8.56，试验结束时为 8.01。对比分析可

见，在发酵过程中异位发酵床的整体 pH略高，这说明

异位发酵床内微生物的代谢产生了更多的碱性物质。

2.3 发酵床内生猪生长状况

由表 1可知，原位发酵床和异位发酵床的生猪初

始质量均为 40 kg左右，试验结束时，两种模式发酵床

的生猪质量差异显著，原位发酵床的生猪平均质量为

112.96 kg，异位发酵床的生猪平均质量为 145.36 kg，
两种模式平均生猪的质量相差约 33 kg，这说明与原

位发酵床相比异位发酵床养殖模式更有利于生猪的

生长。

2.4 发酵床垫料含水率变化与废水吸纳系数

由图 5可知，整个试验期内原位发酵床和异位发

酵床的含水率总体呈现升高下降的波动变化趋势，且

整体处于 45%~66%之间，并且两个发酵床的变化趋

势基本一致。床体垫料初始含水率约为 50%，随着试

图3 不同发酵床发酵过程中垫料温度的变化

Figure 3 Changes of the temperature of padding in different
fermentation systems during test period

图4 不同发酵床发酵过程中垫料pH的变化

Figure 4 Changes of the pH value of padding in different
fermentation systems during test period
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表1 发酵前后生猪质量（kg）
Table 1 Weight of pigs before and after fermentation（kg）

注：不同小写字母表示差异极显著（P<0.01）。
Note：Different letters indicate significant differences（P<0.01）.

处理
Treatment

原位发酵床
The in-situ

fermentation system
异位发酵床
The ectopic

fermentation system

1
2
3
1
2
3

初始质量
Initial
weight
39.86
40.29
41.66
38.23
39.15
42.56

结束质量
Final weight

112.74
107.68
118.46
145.22
141.36
149.51

变化值
Change
value
72.88
67.39
76.80
106.99
102.21
106.95

平均质量
Average
weight

112.96±
5.39b

145.36±
4.08a
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验的进行和废水的加入，垫料含水率升高，又因为周

边环境温度变化以及垫料的持续性高温造成了垫料

水分的蒸发，以致垫料含水率呈现波动变化趋势。原

位发酵床中的含水率在 46%~66%之间变化，波动范

围相对较大；而异位发酵床的含水率在 47%~60%之

间变化，波动范围相对较小。

本研究原位发酵床不冲水，异位发酵床用水量如

表 2表示，整个试验期间大约每 10 d冲洗养殖区域 1
次，用水量共计 159.65 kg。根据《第一次全国污染源

普查畜禽养殖业源产排污系数手册》，华北区育肥期

生猪粪便的产排污系数为 1.81 kg·头-1·d-1，尿液的产

排污系数为 2.14 L·头-1·d-1。研究期间每个发酵床饲

养生猪 3 头，育肥育成期 73 d，共计产生粪便 396.39
kg，产生尿液 468.66 L。经计算，试验全过程中异位

发酵床垫料对生猪养殖粪便和废水的吸纳系数分别

为 1.24和 1.96；原位发酵床垫料对生猪养殖粪便和废

水的吸纳系数分别为1.24和1.46。
2.5 发酵床垫料养分含量变化

图 6为两种发酵床在试验开始及结束时垫料中

的营养成分（总氮、有机质和碳氮比）的变化情况。由

图可知，试验结束时垫料中的总氮较开始时极显著增

加（P<0.01），而垫料中的有机质和碳氮比与开始时比

均显著下降（P<0.01）。原位发酵床总氮含量由初始

的0.75%增加到结束时的2.4%；异位发酵床的总氮含

量由初始的0.77%增加到结束时的2.54%。对比分析

可知，异位发酵床比原位发酵床总氮含量高，发酵后

原位发酵床和异位发酵床的总氮含量均比发酵前显

著增加，这与有机物质在微生物的作用下挥发，总干

物质质量减少及猪粪废水的持续加入有关。原位发

酵床垫料的有机质和碳氮比分别由初始的 81.54%和

62.98 减至结束时的 54.30% 和 13.12，分别减少了

27.24个百分点和 79.17%；异位发酵床垫料的有机质

和碳氮比分别由初始的 84.16%和 63.40减至结束时

的 50.91% 和 11.63，分别减少了 33.25 个百分点和

81.66%，发酵结束时原位发酵床和异位发酵床的有

机质和碳氮比均差异显著，异位发酵床比原位发酵床

的变化幅度大。

2.6 发酵床垫料的细菌群落组成

图 7为原位发酵床和异位发酵床不同层次垫料

的α多样性，在发酵结束时，Shannon指数微生物多样

性参数呈现出显著的统计学差异（P<0.05）。由图可

以看出，原位发酵床和异位发酵床垫料中层的 Shan⁃
non指数比上层和下层高，说明中层垫料的细菌群落

比上层和下层更为多样化。对比而言，发酵结束时原

位发酵床垫料的 Shannon指数均值达到 7.21，异位发

酵床垫料的 Shannon指数均值达到 5.98，说明原位发

酵床比异位发酵床的细菌群落更加多样化。

基于 16S rRNA 基因的 V3~V4 区高通量测序结

果，在发酵结束时，原位发酵床和异位发酵床不同层

次垫料的细菌群落组成在门水平和属水平上的相对

丰度变化规律如图 8所示。如图 8A所示，发酵结束

时，原位发酵床和异位发酵床不同层次垫料的优势菌

门是厚壁菌门（Firmicutes）、变形菌门（Proteobacte⁃
ria）、放线菌门（Actinobacteria）、绿弯菌门（Chloro⁃
flexi）和拟杆菌门（Bacteroidetes）。原位发酵床的厚

壁菌门相对丰度约为 34%，变形菌门的相对丰度约为

20%，绿弯菌门的相对丰度约为 15%，拟杆菌门的相

对丰度约为 14%；异位发酵床厚壁菌门的相对丰度约

为 54%，变形菌门的相对丰度约为 14%，放线菌门的

相对丰度约为 17%；原位发酵床的变形菌门、绿弯菌

门和拟杆菌门的相对丰度比异位发酵床高，而异位发

酵床的厚壁菌门和放线菌门的相对丰度比原位发酵

床高。

从图 8B可以看出，在属的分类水平上，原位发酵

床和异位发酵床的优势菌群存在差异。原位发酵床

图5 不同发酵床发酵过程中垫料含水率的变化

Figure 5 Changes of the moisture content of padding in different
fermentation systems during test period

表2 异位发酵过程中冲洗养殖区的用水量（kg）
Table 2 Water amount to flush the culture area during fermentation period（kg）

日期（月-日）Date（Month-Day）
水量Water amount

03-14
19.36

03-24
19.56

04-04
19.96

04-14
20.15

04-24
20.37

05-04
19.16

05-13
20.48

05-23
20.61

合计Total
159.65
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主要有芽孢杆菌属（Bacillus）、乳杆菌属（Ruminofili⁃

bacter）、赖氨酸芽孢杆菌属（Lysinibacillus）等；异位发

酵床主要有芽孢杆菌属、严格梭菌属（Clostridi⁃

um_sensu_stricto_1）、Tepidimicrobium等；发酵结束后，

两种模式发酵床大部分细菌都是益生菌。其中原位

发酵床的芽孢杆菌属相对丰度约为 5.5%，异位发酵

床约为 30%；原位发酵床的 Tepidimicrobium相对丰度

约为 2%，而异位发酵床约为 15%。异位发酵床的严

格梭菌属和 Tepidimicrobium的相对丰度远高于原位

发酵床，且芽孢杆菌属相对丰度比原位发酵床高。

3 讨论

3.1 不同模式发酵床垫料理化性质变化

影响微生物发酵床发酵功能的指标主要有垫料

的温度、含水率和 pH等。温度是反映发酵床效率最

为直观的指标，也是反映微生物活性的重要指标之

一[8]。有研究表明，床体温度保持在 55 ℃以上超过 3
d，可以杀灭垫料中的有害微生物，确保垫料卫生合

格[12]。本试验所研究的异位发酵床和原位发酵床在

处理生猪废弃物过程中垫料温度在初期保证了至少

有 3 d高于 55 ℃，确保了填料卫生合格。微生物可以

通过分解畜禽废弃物来满足自身生长繁殖需要并进

一步产生热量。本研究中，异位发酵床垫料温度大于

原位发酵床，这说明异位发酵床中的嗜热微生物更为

活跃[13]。本研究中两种模式发酵床 pH的整体变化趋

势基本一致。异位发酵床发酵过程中的 pH要高于原

位发酵床，这是因为异位发酵床中的微生物代谢水平

较高，促进了有机物的分解，增加了 pH。研究表明，

微生物好氧发酵适宜的 pH范围在 6.5~9.0之间[14-16]，

此时微生物生长以及有机质的分解速率最大。TAM
等[17]的研究发现发酵床垫料过酸（pH<5.9）或过碱（pH>

图6 不同发酵床发酵前（第0 d）和发酵后（第73 d）垫料总氮、
有机质、碳氮比的比较

Figure 6 Comparison of total nitrogen，organic matter，C/N of
padding between the beginning day（0）and the ending day（72）

of fermentation

不同小写字母表示处理间差异显著（P<0.05），不同大写字母表示不同
时间间差异极显著（P<0.01）。下同

Different lowercase letters indicate significant differences among
treatments at P<0.05. Different uppercase letters indicate significant

differences among treatment time at P<0.01. The same below

不同小写字母代表组间的差异显著（P<0.05），不同大写字母代表处理
间的差异显著（P<0.05）

Different lowercase letters indicate significant differences among groups，
and uppercase letters indicate significant differences among treatments at

P<0.05 levels
图7 发酵结束时不同发酵床中细菌的多样性

Figure 7 Bacterial diversity in different fermentation systems at
the end of fermentation
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9.0）均不利于粪尿的发酵分解。试验初期微生物大

量繁殖，分解垫料以及生猪废弃物中的含氮物质，释

放出氨气，从而导致 pH增加；同时微生物进行硝化作

用产生H+，导致 pH下降，进而导致 pH呈现出上下波

动的变化趋势。通常发酵床自身具有调节功能，可使

pH 处于一个动态平衡的状态。异位发酵过程中的

pH要高于原位发酵过程，这是由于异位发酵床中微

生物降解的有机物质更多造成的。

3.2 不同模式发酵床生猪生长状况变化

两种模式发酵床对生猪生长状况的影响是最直

接反映其差异性的指标。两种模式发酵床选用的生

猪初始质量相近，试验结束时两种模式发酵床的生猪

质量差异显著，异位发酵床生猪的平均质量比原位发

酵床生猪高约 33 kg。研究表明，异位发酵床养殖生

猪比原位发酵床养殖生猪的生长疾病少[18]。另外，生

猪是一种恒温动物，发酵床的温度过高或过低均会对

其生长状况造成一定的影响[19]。异位发酵床的生猪

生活在水泥地上，与环境温度一致，而原位发酵床的

生猪生活在发酵床填料上，垫料温度对其生长产生了

影响。本试验研究中，采用异位发酵床养殖生猪比原

位发酵床养殖生猪更有利于生猪的生长。

3.3 不同模式发酵床垫料废水及废弃物的变化

含水率直接关系到发酵床填料温度、微生物发酵

以及分解粪便的水平。含水率过高会导致厌氧发酵

产生有害气体，而含水率过低则会抑制微生物的新陈

代谢[20]。含水量能够调节温度、pH和微生物的代谢

过程[21]。有研究表明，发酵床适宜微生物好氧发酵的

含水量范围为 45%~60%[20-22]。在本研究中，异位发酵

床的温度较原位发酵床的温度高、蒸发量大，因此原

位发酵床比异位发酵床的含水率要高。根据《第一次

全国污染源普查畜禽养殖业源产排污系数手册》的相

关系数计算，试验全过程中异位和原位发酵床垫料对

生猪养殖产生的粪便的吸纳系数均为 1.24；异位和原

位发酵床垫料对生猪养殖产生的废水的吸纳系数分

别为 1.96和 1.46。因此异位发酵床处理粪污的能力

要优于原位发酵床。

异位发酵床的腐熟程度可以用总氮、有机质和C/N
等指标指示。在微生物的作用下发酵床填料中不同

形态的氮素之间会发生复杂的转化，存在一个动态转

变过程[23]。有研究表明，随着填料使用时间的延长，

以及畜禽粪便的不断排放，填料中的氮含量呈现不断

上升的趋势，然而有机质、C/N则呈现下降趋势[23-24]。

本研究中，原位发酵床和异位发酵床垫料的总氮呈现

显著增加的趋势，与微生物代谢导致总干物质质量减

少及猪粪废水的持续添加有关[25]。而有机质和 C/N
呈现下降的趋势，这是由于填料中的有机质在发酵过

图8 发酵结束时不同发酵床中微生物群落门水平和属水平组
成的相对丰度

Figure 8 Relative abundance of microbial community phylum
level and genes level composition in different fermentation

systems at the end of fermentation
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程中发生降解所致[24]，本研究结果与前人的研究结果

一致。对比分析可知，异位发酵床比原位发酵床总氮

含量高，有机质和C/N的变动幅度大，这说明异位发

酵床比原位发酵床降解代谢了更多的有机废弃物。

3.4 不同模式发酵床垫料细菌群落的变化

微生物是发酵床建立的主体，是影响发酵床发酵

过程的决定性因素。发酵结束时，原位发酵床的细菌

群落结构比异位发酵床更为多样化，这表明生猪废弃

物、肠道微生物及其体表微生物提高了原位发酵床的

物种丰富度；然而异位发酵床的养殖模式不利于相关

微生物向垫料转移，导致细菌群落多样性降低。有研

究表明，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、拟杆菌门、芽单胞菌门、绿弯菌门

等组成[26-27]。原位发酵床和异位发酵床不同层次垫

料的微生物主要有厚壁菌门、变形菌门、放线菌门、绿

弯菌门、拟杆菌门、芽单胞菌门（Gemmatimonade⁃
tes）[28]，这与本研究结果一致。厚壁菌门在原位发酵

床和异位发酵床中均占据了很大比例，属于嗜热菌。

LI等[29]对连续高温堆肥过程中细菌群落和功能特征

的变化进行研究，发现绿弯菌门、厚壁菌门和放线菌

门是堆肥后期的主要菌门。放线菌门主要参与纤维

素的降解，绿弯菌门属于厌氧生物，与含水量的多少

有关，变形菌门在微生物发酵床处理中主要参与氮、

碳物质的转化利用[30-31]。本研究原位发酵床的变形

菌门、绿弯菌门和拟杆菌门的相对丰度比异位发酵床

高，而异位发酵床的厚壁菌门和放线菌门的相对丰度

比原位发酵床高。原位发酵床以芽孢杆菌属为主，异

位发酵床大部分都是降解菌，可以看出发酵结束后原

位发酵床和异位发酵床的菌属大部分都是益生菌。

芽孢杆菌属是常见的能参与大分子聚合物如淀粉、木

质纤维素等降解的微生物[32]。有研究证明 Tepidimi⁃

crobium能够分解废弃物中的多糖类物质，且能够参

与纤维素的降解[33]。异位发酵床的芽孢杆菌属和

Tepidimicrobium的相对丰度比原位发酵床高，说明异

位发酵床更有利于废弃物的降解。微生物发酵床中

的微生物是一个综合整体，各种理化指标的变化都会

对微生物的代谢和生长繁殖产生一定的影响。

4 结论

（1）异位发酵床内温度和 pH变化稳定，为嗜热菌

群的生长繁殖提供了适宜的环境，促进了有机物质的

分解和微生物的代谢过程。

（2）温度对于生猪的生长具有重要作用，异位发

酵床养殖更有利于生猪的生长。

（3）发酵结束时，异位发酵床垫料对生猪养殖产

生的粪便和废水的吸纳系数分别为 1.24和 1.96；原位

发酵床垫料对生猪养殖产生的粪便和废水的吸纳系

数分别为 1.24和 1.46。异位发酵床对生猪养殖废水

的吸纳能力优于原位发酵床。

（4）发酵结束时，原位发酵床不同层次垫料的优

势菌门是厚壁菌门、变形菌门、绿弯菌门和拟杆菌门，

异位发酵床不同层次的优势菌门为厚壁菌门、变形菌

门和放线菌门；异位发酵床以芽孢杆菌属为主的降解

菌的相对丰度较高，有利于生猪养殖粪污和废弃秸秆

的降解。
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