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Abstract：To explore the changes in carbon, nitrogen, and microbial community structure in livestock and poultry manure before and after
black soldier fly larvae（BSFL）transformation, 7-day-old BSFL were used to transform pig manure and chicken manure. The related
indices of carbon and nitrogen and Illumina high-throughput sequencing data were determined before and after transformation. Results
showed that the conversion rates of pig manure and chicken manure by the BSFL were 8.36% and 10.42%, respectively. Organic carbon
and the carbon-nitrogen ratio（C/N）increased by 5.86% and 47.64%, respectively, after the conversion of pig manure, whereas organic
carbon and C/N decreased by 11.67% and 4.68%, after the conversion of chicken manure. Dissolved organic carbon, total nitrogen, nitrate
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摘 要：为研究畜禽粪便经黑水虻转化前后碳、氮和微生物群落结构的变化，利用 7日龄黑水虻幼虫转化猪粪和鸡粪，进行转化前

后碳、氮相关指标测定和 Illumina高通量测序。结果表明：黑水虻对猪粪和鸡粪的转化率分别为 8.36%和 10.42%，猪粪转化后有

机碳和C/N分别升高了 5.86%和 47.64%，鸡粪转化后有机碳和C/N分别下降了 11.67%和 4.68%，两者的溶解性有机碳、全氮、硝态

氮和铵态氮含量显著降低。黑水虻转化后，猪粪和鸡粪中分别有 18.93%和 10.49%的碳及 31.42%和 32.58%的氮被幼虫吸收利

用，74.83%和 57.43%的碳及 43.71%和 60.25%的氮保留在虫粪中。相比转化前的畜禽粪便，虫粪的微生物群落结构发生了显著

变化，细菌丰富度和多样性均明显增加，其中厚壁菌门、变形菌门和放线菌门是猪粪、鸡粪和两组虫粪的优势菌门。黑水虻转化

后，粪便中的细菌群落结构向着降解蛋白质和脂肪方向演变，鸡粪源虫粪中分解纤维素的菌群丰度高于新鲜鸡粪，且主要来自于

厚壁菌门，猪粪源虫粪中分解纤维素的厚壁菌门丰度下降，但放线菌门中木质素降解菌丰度上升。PICRUSt功能预测分析显示两

组虫粪中ABC转运蛋白、氨基酸生物合成和碳代谢功能基因丰度最高，且鸡粪源虫粪中的代谢基因丰度要高于猪粪源虫粪。研

究表明，黑水虻幼虫对鸡粪的转化效率高于猪粪，转化后猪粪、鸡粪中碳、氮大部分转入虫粪，部分转入虫体，部分损失，其中鸡粪

中的碳损失高于猪粪，而猪粪氮损失高于鸡粪。猪粪转化后有机碳和C/N提高，鸡粪转化后有机碳和C/N降低，而两者的溶解性

有机碳、全氮、硝态氮和铵态氮含量都降低。黑水虻转化显著改变了猪粪和鸡粪的微生物群落结构，增加了有机物降解菌的丰

度，增强了粪便中微生物的碳、氮代谢。

关键词：黑水虻；猪粪；鸡粪；细菌群落；碳氮代谢
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随着我国集约化养殖业的发展，随之产生了大量

的养殖废弃物[1]，据统计我国每年产生约 38 亿 t畜禽

粪污，但其综合利用率不足 60%[2]。未经处理的畜禽

粪便不仅含有对人体和环境有害的重金属、抗生素和

病原菌等物质，还会排放大量恶臭气体，严重威胁周

围的空气、土壤和水体安全[3-4]。因此畜禽粪便的高

效资源化利用对我国畜禽养殖业的可持续发展具有

重要意义。

黑水虻是一种腐生性昆虫，具有繁殖速度快、转

化效率高、抗逆性强、食性广等特点，可取食畜禽粪

便、餐厨垃圾等有机废弃物[5-6]，并将其转化为虫体和

虫粪。黑水虻虫体含有蛋白质、脂肪和多种微量元

素，是一种良好的动物蛋白饲料[7]，虫粪施用后能提

高土壤养分含量，促进作物生长[8]。此外黑水虻转化

后还能降低畜禽粪便中重金属活性、潜在病原菌丰度

和抗生素数量，并有效减少粪便臭味[9-10]。因此利用

黑水虻转化畜禽粪便具有较高的经济和环境价值。

微生物在黑水虻转化有机废弃物中起着至关重

要的作用，研究表明黑水虻肠道中的多功能核心菌群

有助于其对废弃物的消化吸收[11]。Ao等[12]利用黑水

虻转化猪粪和鸡粪，在水虻肠道中发现的Rhizobiales、

Bacteroidales等菌群，可能与氮的固定、循环等相关，

而Providencia则可能与蛋白质、脂类的分解代谢紧密

相关。Wu等[10]在转化猪粪的水虻肠道中发现一些核

心 菌 群 ，如 Dysgonomonas、Enterococcus、Morganella

等，在有机物降解和肠道健康维护等方面起着重要作

用。此外，肠道和基质菌群之间的相互作用也使得黑

水虻肠道微生物群落结构向着更利于基质降解的新

生态位演化[13]。碳、氮是畜禽粪便中重要的营养元

素，也是黑水虻生长代谢所必需的物质。前人的研究

已经证实相较于传统堆肥，黑水虻在实现碳、氮回收

利用，减少温室气体排放方面具有较大的潜力[14-15]，

但对于黑水虻转化畜禽粪便后碳氮及微生物群落变

化还鲜有报道。因此，本文研究了黑水虻转化猪粪和

鸡粪前后碳、氮变化规律、菌群结构及相关代谢功能

基因变化特征，以期为畜禽粪便的黑水虻高效转化提

供科学依据。

1 材料与方法

1.1 试验材料

本试验使用的黑水虻来自天津农学院有机废弃

物资源化研究中心；猪粪取自天津市静海区某生猪养

殖场，鸡粪取自天津市宝坻区某蛋鸡养殖场。清粪工

艺均为干清粪，试验前将猪粪和鸡粪用小塑料袋分装

并放入-20 ℃冰箱冷冻，使用前解冻并将猪粪和鸡粪

的含水率调至70%。

nitrogen, and ammonium nitrogen contents were significantly reduced in both types of manure. After transformation, 18.93% and 10.49% of
carbon and 31.42% and 32.58% of nitrogen in pig manure and chicken manure, respectively, were absorbed and utilized by the BSFL,
while 74.83% and 57.43% of carbon and 43.71% and 60.25% of nitrogen were retained in the BSFL frass. Compared with fresh pig and
chicken manure, the microbial community structure of the BSFL frass was changed substantially, with a significant increase in bacterial
richness and diversity. Firmicutes, Proteobacteria, and Actinobacteria were the dominant phyla in the pig manure, chicken manure, and the
BSFL frass. After BSFL transformation, the bacterial community structure in the frass evolved to favor those that were better at protein and
fat degradation. The abundance of cellulose-degrading bacteria in the BSFL frass sourced from transformed chicken manure was higher
than that in fresh chicken manure, predominantly comprising Firmicutes. The abundance of cellulose-decomposing bacteria belonging to
Firmicutes in the BSFL frass sourced from pig manure decreased, whereas the abundance of lignin-degrading bacteria belonging to
Actinobacteria increased. PICRUSt prediction analysis showed that the abundance of functional genes for ABC transport, amino acid
biosynthesis, and carbon metabolism was highest in the two groups of the BSFL frass, and the abundance of metabolic genes in frass from
chicken manure was higher than that from pig manure. These results suggested that the transformation efficiency of chicken manure by the
BSFL was higher than that of pig manure. After transformation, most of the carbon and nitrogen in the pig manure and chicken manure were
transferred to the BSFL frass, some transferred to insect bodies, and some was lost. Carbon loss was greater in chicken manure than in pig
manure, whereas nitrogen loss was greater in pig manure than in chicken manure. Organic carbon and C / N ratios increased after the
transformation of pig manure, whereas they decreased after the transformation of chicken manure. Dissolved organic carbon, total nitrogen,
nitrate nitrogen, and ammonium nitrogen content decreased in both types of manure. BSFL transformation significantly changed the
microbial community structures of pig and chicken manures, increased the abundance of organic-degrading bacteria, and enhanced the
carbon and nitrogen metabolism of microorganisms in the manure.
Keywords：black soldier fly; pig manure; chicken manure; bacterial community; carbon and nitrogen metabolism
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1.2 试验设计

本试验共设计黑水虻转化猪粪（PBV）和黑水虻

转化鸡粪（CBV）两个处理组，以转化前的猪粪（PM）

和鸡粪（CM）作为对照。分别将 800 g猪粪和 800 g鸡
粪平铺在塑料盒（长×宽×高：70 cm×45 cm×15 cm）中，

再分别接种 200 g黑水虻，每组 3个重复，每日喂食一

次（第 2 天：1.2 kg；第 3天：1.6 kg；第 4天：2.0 kg；第 5
天：3.0 kg；第 6 天：3.6 kg；第 7 天：3.6 kg；第 8 天：2.0
kg），喂养8 d后，停止喂食，放置24 h，待虫体肠道内的

粪便完全排出体外后再分离虫体和虫粪。分别采集

黑水虻转化前的猪粪、鸡粪样品和转化后的虫粪样

品。一部分鲜样放入-80 ℃冰箱保存，用作细菌群落

检测，一部分鲜样自然风干，虫体微波烘干，用作理化

性质测定。

1.3 理化指标测定

虫体和虫粪的全氮、虫体粗蛋白采用凯氏定氮法

测定[16]；有机质采用重铬酸钾容量法测定，总有机碳

含量根据公式 TOC=有机质/1.724计算，根据 TOC/TN
计算C/N[17]；用 1 mol·L-1 KCl提取，采用连续流动分析

仪测定NO-3-N和NH+4-N含量[18]；样品与去离子水按照

1∶10混匀，提取可溶性有机质（DOM）[19]，之后采用重

铬酸钾氧化-比色法测定提取液中可溶性有机质含

量，按照可溶性有机质/1.724 计算溶解性有机碳含

量[20]；粪便转化率=增加的虫体干质量/转化的粪便干

质量×100%，粪便减量率=（粪便干质量-虫粪干质

量）/粪便干质量×100%[21]。

1.4 DNA的提取和16S rRNA基因测序分析

虫粪的 DNA 提取和测序：将样品 CM、CBV、PM
和 PBV送至北京百迈克云科技有限公司。采用基因

组DNA提取试剂盒（天根）完成总核酸的提取，再使

用酶标仪对提取的核酸进行浓度检测，合格后对其进

行扩增，扩增后的 PCR产物使用 1.8%的琼脂糖凝胶

电泳检测完整性。对质检合格的样本构建目标区域

PCR 体 系 并 进 行 纯 化 ，再 采 用 引 物 338F（5' -
ACTCCTACGGGAGGCAGCA-3'）和 引 物 806R（5' -

GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3'）对细菌 16S rRNA
基因的 V3 和 V4 区进行 PCR 扩增，PCR 产物用 1.8%
的琼脂糖凝胶电泳检测后再进行混样，将混好的样品

进行切胶前纯化，之后用Monarch DNA胶回收试剂盒

回收 PCR产物并建立文库，文库通过Qsep-400方法

进行质检，质检合格后使用 Illumina novaseq6000进行

上机测序。

1.5 数据分析

统计分析采用 SPSS 20.0。在分析之前，使用单

样本Kolmogorov-Smirnov检验检查数据的正态分布，

并使用 Levene检验检查方差的同质性。单因素方差

分析（ANOVA）和 t检验用于确定样本之间的差异，显

著性水平为 P<0.05。使用 Usearch 软件对序列在

97.0% 的相似度水平下进行聚类、获得 OTU。利用

QIIME2软件对样品 α多样性和 β多样性进行分析，

再使用Origin 2019绘制箱型图，根据 bray curtis算法

计算样品间的距离从而绘制PCoA图，使用PICRUSt2
软件进行菌群代谢功能的分析与预测，使用 IMG微生

物基因组数据进行功能信息的输出进而推测样本中

的功能基因组成，从而分析不同样本或组分之间在功

能上的差异。

2 结果与分析

2.1 黑水虻转化处理猪粪和鸡粪的生产性能

由表 1可知，黑水虻转化猪粪和鸡粪后分别产生

了421.18 g和522.13 g干虫，猪粪和鸡粪的转化率分别

为8.36%和10.42%，减量率分别为29.31%和34.98%，

虫体粗蛋白含量分别为 42.73%和 47.10%，上述结果

表明黑水虻对鸡粪的转化效率高于猪粪。

2.2 猪粪和鸡粪转化前后碳氮变化

猪粪和鸡粪经黑水虻转化后的理化性质变化如

表 2所示。与新鲜猪粪（PM）相比，黑水虻转化后虫

粪中溶解性有机碳、全氮、硝态氮和铵态氮含量均显

著下降，其降幅分别为 17.75%、28.22%、86.73% 和

93.94%，而总有机碳含量和C/N较PM均显著增加，增

处理
Treatment

PBV
CBV

虫体干质量
Dry weight of insect body/g

421.18±9.90b
522.13±5.38a

粪便转化率
Conversion rate of manure/%

8.36±0.22b
10.42±0.12a

粪便减量率
Reduction rate of manure/%

29.31±0.73b
34.98±0.52a

虫体粗蛋白
Crude protein of insect body/%

42.73±0.08b
47.10±0.44a

注：同列不同小写字母之间表示差异性显著（P<0.05）。下同。
Notes：Different lowercase letters in a column indicate significant differences among treatments at P<0.05. The same below.

表1 黑水虻处理猪粪和鸡粪的生产性能（干质量）

Table 1 Production performance of black soldier fly in the treatment of pig manure and chicken manure（dry weight）
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幅分别为 5.86%和 47.64%；黑水虻转化鸡粪后，虫粪

中总有机碳、可溶性碳、全氮、硝态氮、铵态氮含量和

C/N均显著下降，相较于新鲜鸡粪（CM）其降幅分别

为11.67%、42.64%、7.31%、51.54%、51.77%和4.68%。

2.3 碳、氮在虫体和虫粪中的分布

猪粪和鸡粪经黑水虻转化后，其中的碳和氮流动

方向可分为三部分：一部分被虫体转化吸收，用于自

身的生长，一部分保留在虫粪中，剩余部分则以气体

等形式损失。如图 1所示，经黑水虻转化后，猪粪中

18.93%的碳和 31.42%的氮转入虫体，74.83%的碳和

43.71% 的氮保留在虫粪中，而 6.24% 的碳和 24.87%
的氮则以气体等形式损失。黑水虻吸收了鸡粪中

10.49%的碳和 32.58%的氮用于自身生长，57.43%和

60.25%的碳和氮保留在虫粪中，最终损耗了 32.08%
的碳和7.17%的氮。

2.4 黑水虻转化猪粪和鸡粪前后细菌群落 ɑ和β多样

性分析

黑水虻转化猪粪和鸡粪前后细菌的丰富度和多

样性如图 2a和图 2b所示。由 Chao1指数和 Shannon
指数变化可知，黑水虻转化后，两组虫粪的细菌丰富

度和多样性均高于猪粪和鸡粪，其中 PM和 PBV的细

菌丰富度和多样性高于CM和CBV。由Venn图可知

（图 2c），PM、CM、PBV 和 CBV 处理分别得到了 647、
535、789个和620个OTU。四组样品共有的OTU数为

327 个 ，在 PM、CM、PBV 和 CBV 中 占 比 分 别 为

50.54%、61.12%、41.44%和 52.74%，这表明经黑水虻

转化后猪粪和鸡粪的细菌群落发生了较大改变。

PCoA反映了样品间物种多样性差异，样品间的距离

越相近，表明细菌群落结构组成越相似。猪粪和鸡粪

经黑水虻生物转化前后的细菌群落相似性如图 2d所

示，其第一主坐标（PC1）和第二主坐标（PC2）的贡献

率分别为 48.78% 和 33.35%，累积贡献率为 82.13%。

从图 2d中可以看出，各处理重复样本之间聚类较好，

4 个处理间的距离相差较远，细菌群落结构差异较

大，这进一步表明黑水虻转化显著改变了猪粪和鸡粪

的细菌群落结构。

2.5 黑水虻转化猪粪和鸡粪前后细菌群落组成变化

细菌群落门水平（前 10门）分布如图 3a所示。黑

水虻转化猪粪和鸡粪后，粪便中的细菌群落发生了明

显变化，其中厚壁菌门（Firmicutes）、变形菌门（Pro⁃
teobacteria）和放线菌门（Actinobacteria）是所有样品

的优势菌门，其平均相对丰度之和占细菌总量的 90%
以上。黑水虻转化猪粪后使得粪便中厚壁菌门和拟

杆菌门（Bacteroidetes）的平均相对丰度下降，变形菌

门、放线菌门和酸杆菌门（Acidobacteria）的平均丰度

上升。鸡粪经黑水虻转化后其厚壁菌门平均相对丰

度明显升高，而变形菌门、放线菌门和酸杆菌门的平

均丰度均下降。

细菌群落属水平（前 10属）分布如图 3b所示，猪

粪转化后，粪便中芽孢杆菌纲的细菌如双芽孢杆菌属

（Amphibacillus）、Atopostipes、大洋芽孢杆菌属（Oceano⁃

bacillus）和假纤细芽孢杆菌属（Pseudogracilibacillus）

及棒状杆菌科棒状杆菌属（Corynebacterium_1）等的

平均相对丰度上升；而厌氧球菌属（Anaerococcus）、硬

毛球菌（Fastidiosipila）、创伤球菌属（Helcococcus）和梭

菌属（Clostridium_sensu_stricto_1）等梭菌目细菌平均

表2 猪粪和鸡粪转化前后（干质量）碳氮变化

Table 2 Changes of carbon and nitrogen in pig manure and chicken manure（dry weight）before and after transformation
处理

Treatment
PM
PBV
CM
CBV

总有机碳
Total organic carbon/%

43.47±0.30b
46.02±0.38a
37.89±0.28a
33.47±0.10b

溶解性有机碳
Dissolved organic carbon/（g·kg-1）

42.41±1.13a
34.88±0.51b
28.95±0.61a
16.61±0.76b

全氮
Total nitrogen/%

3.15±0.01a
2.26±0.05b
1.89±0.01a
1.75±0.02b

硝态氮
NO-3-N/（mg·kg-1）

196.57±6.48a
26.07±2.75b
43.80±2.10a
21.22±1.42b

铵态氮
NH+4-N/（g·kg-1）

7.67±0.05a
0.46±0.01b
1.31±0.07a
0.63±0.01b

C/N
13.78±0.12b
20.35±0.44a
20.02±0.11a
19.09±0.03b

图1 转化猪粪和鸡粪后碳、氮分布比例

Figure 1 Distribution ratio of carbon and nitrogen after
transformation of pig manure and chicken manure
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相对丰度均下降。黑水虻转化鸡粪后，虫粪中芽孢杆

菌纲细菌如双芽孢杆菌属、Atopostipes和假纤细芽孢

杆菌属的相对平均丰度均明显高于鸡粪，uncul⁃

tured_bacterium_f_Ruminococcaceae 和梭菌属等梭菌

目细菌平均相对丰度分别降低了 89.28%和 80.58%，

但是梭菌目细菌 uncultured_bacterium_f_Family_XI的

相对丰度升高了 10.89倍。各处理组前 20个属中芽

孢杆菌纲细菌平均相对丰度之和表现为 CBV>CM>
PBV>PM，梭菌目细菌平均相对丰度之和表现为 PM>
PBV>CBV>CM。此外，猪粪和鸡粪转化后，PBV 和

CBV中丹毒丝菌属（Erysipelothrix，丹毒丝菌纲）的平

均相对丰度分别上升了 6.63倍和 13.47倍，志贺菌属

（Escherichia-Shigella）的平均相对丰度分别下降了

91.67% 和 97.87%。慢生根瘤菌属（Bradyrhizobium）

是CM和CBV的优势菌属，但黑水虻转化鸡粪后CBV
中慢生根瘤菌属丰度从 3.22%下降到了 2.71%，而PM
和PBV中几乎没有检测到慢生根瘤菌属。

2.6 微生物代谢功能预测

通过KEGG代谢途径的组成及差异分析，可以观

测到不同样本之间微生物群落的功能基因在代谢途

径上的差异和变化。与碳氮代谢相关的前 20种功能

基因（KEGG三级代谢）丰度信息如图 4所示，黑水虻

转化猪粪和鸡粪后，PBV 和 CBV 中各种代谢基因的

平均丰度均明显高于 PM和 CM，且 CBV的平均基因

丰度要高于PBV，可见黑水虻转化增强了猪粪和鸡粪

的碳氮代谢，且鸡粪转化组的碳氮代谢比猪粪转化组

更为强烈。20种功能基因中平均基因丰度最高的前

三位分别是 ABC转运蛋白、氨基酸的生物合成和碳

代谢，其中ABC转运蛋白的平均基因丰度最高。

3 讨论

黑水虻转化鸡粪后虫体产量、虫体粗蛋白含量、

粪便转化率和减量率均高于猪粪转化，这与刘涛[22]的

研究结果类似。庞万程[23]发现使用玉米芯将猪粪C/N
调至 25时黑水虻产量最高，本试验中鸡粪和猪粪的

C/N分别为 20.02和 13.78，鸡粪的C/N更接近于最优

物料组成，这可能是黑水虻对鸡粪的转化率和减量率

更高的原因。黑水虻转化鸡粪后虫体粗蛋白含量显

图2 黑水虻转化猪粪和鸡粪前后α和β多样性变化

Figure 2 Changes of alpha-diversity and beta-diversity in chicken manure and pig manure before and
after treatment with black soldier fly

（a）Chao1指数Chao1 richness

处理Treatment

（b）Shannon指数Shannon index

处理Treatment
（c）Veen图Venn diagram （d）PCoA Principal coordinates analysis
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著高于猪粪转化，由此推测使用黑水虻转化鸡粪所获

得的经济效益高于猪粪转化。

碳、氮是黑水虻生长和发育过程中必需的营养元

素，黑水虻可以将猪粪和鸡粪中的碳、氮一部分转化

为生物质体，一部分转入虫粪中，而转化后虫粪中的

溶解性有机碳、全氮、硝态氮和铵态氮含量均显著低

于猪粪和鸡粪，这与Pang等[15]的研究结果类似。溶解

性有机碳是基质中最容易利用的碳源[15]，两组虫粪中

的溶解性有机碳含量显著低于猪粪和鸡粪，这可能是

由于黑水虻吸收利用了粪便中的碳所致[24]。此外，黑

水虻肠道中含有能够合成氨基酸的细菌类群，高水平

的氨基酸代谢有利于黑水虻体内的蛋白质迅速积

累[12]，从而使得铵态氮和硝态氮可能在这一过程中被

大量消耗。黑水虻转化猪粪后，虫粪中有机碳含量升

高，而转化鸡粪后，虫粪中有机碳含量降低，这可能是

因为猪粪和鸡粪的特性不同。

黑水虻转化猪粪和鸡粪后，显著改变了其微生物

群落结构，提高了虫粪的细菌多样性和丰富度，这可

能是由于黑水虻肠道中的微生物进入虫粪中所致。

厚壁菌门、变形菌门和放线菌门是猪粪、鸡粪和两组

虫粪的优势菌门，这与前人的研究结果类似[19，25]。随

着黑水虻的转化，CBV中厚壁菌门丰度明显高于CM，

图3 黑水虻转化猪粪和鸡粪前后的门（a）和属（b）水平的细菌群落相对丰度

Figure 3 Relative abundance of bacteria community at the phylum level（a）and genus level（b）in chicken manure
and pig manure before and after treatment with black soldier fly
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而猪粪转化过程则与之相反，且对属水平分析发现，

厚壁菌门中基因丰度较高的属分别属于芽孢杆菌纲、

丹毒丝菌纲和梭菌纲。有研究表明芽孢杆菌纲中的

某些细菌具有分泌蛋白酶，降解蛋白质的能力[17，26]，

丹毒丝菌纲细菌具有分解脂肪的能力[27]，两组虫粪中

的芽孢杆菌纲和丹毒丝菌纲丰度要明显高于猪粪和

鸡粪，这表明黑水虻转化过程中可以通过增加蛋白质

降解菌和脂肪降解菌的丰度加速猪粪和鸡粪的降解。

据报道梭菌目具有分解纤维素、半纤维素和产酸的能

力[28]，棒状杆菌科细菌可以降解木质素、单宁和激素

等有机物[29]，本研究中黑水虻转化后明显提高了CBV
的梭菌目丰度，但降低了 PBV的梭菌目丰度，提高了

两组虫粪的棒状杆菌科丰度，这表明黑水虻能够通过

调节不同基质中的细菌群落结构来增加降解纤维素

和木质素的细菌丰度，从而达到快速降解猪粪和鸡粪

的目的。此外，CBV中的慢生根瘤菌属是一种能与大

豆共生固氮的细菌[30]，PBV中的棒状杆菌属能促进亚

硝酸盐的产生[31]，它们在 CBV 和 PBV 中的分布可能

使得黑水虻在转化猪粪过程中比在转化鸡粪过程中

损失更多的氮。

志贺菌属（Escherichia-Shigella）可能会引发腹

泻、溃疡性结肠炎等多种肠道疾病，是一种典型的肠

道致病菌[32]。本研究结果表明黑水虻转化猪粪和鸡

粪后该菌丰度下降了 90% 以上，这表明黑水虻对粪

便中的潜在病原菌具有一定的削减作用。其他研究

也证实黑水虻转化能降低粪便中的病原菌，如 Aw⁃
asthi等[33]研究发现黑水虻幼虫能显著降低鸡粪、猪粪

和牛粪中的病原菌丰度，Elhag等[34]报道称黑水虻能

通过调节肠道相关微生物和抗菌肽的表达等多种机

制抑制猪粪中潜在的人畜共患病原体。

黑水虻转化鸡粪和猪粪后，虫粪中 ABC 转运蛋

白的基因丰度最高，研究表明 ABC转运蛋白具有促

进糖类和氨基酸等物质运输的作用[35]，其在 PBV 和

CBV中大幅增加表明黑水虻加快了猪粪和鸡粪转化

体系中微生物的物质代谢。CBV中氨基酸合成基因

丰度和碳代谢基因丰度均显著高于 PBV，这也进一

步证明了为什么黑水虻转化鸡粪过程中的氮损失要

明显低于猪粪转化，而黑水虻转化猪粪过程中则保

留了更多的碳。黑水虻转化猪粪和鸡粪过程中分别

损失了 6.24% 和 32.08% 的碳及 24.87% 和 7.17% 的

氮，袁京等[36]研究指出，传统堆肥过程可能会造成

48.7%的碳和 27.7%的氮损失，这一数据明显要高于

黑水虻转化过程中的碳氮损失，这说明相较于传统

堆肥，黑水虻转化对减少猪粪和鸡粪的碳、氮损失具

有更大的潜力。

黑水虻转化处理猪粪和鸡粪后增加了粪便中有

机物降解菌丰度，加快了碳、氮代谢，实现了粪便中

碳、氮物质的高效利用，但关于畜禽粪便转化过程中

0 1×106 2×106 3×106 4×106 5×106

图4 与碳氮代谢相关的KEGG三级代谢图（前20种）

Figure 4 Level 3 KEGG metabolism diagram of variation in bacterial function profile related to carbon and nitrogen metabolism（Top20）
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碳、氮损失的调控还需进一步的研究，以减少其碳、氮

损失，提高转化效率。

4 结论

（1）黑水虻可生物转化畜禽粪便，提高其资源化

利用率。黑水虻对鸡粪的转化率高于猪粪，猪粪转化

后有机碳含量和C/N提高，鸡粪转化后有机碳含量和

C/N降低，而两者的溶解性有机碳、全氮、硝态氮和铵

态氮含量都降低。猪粪、鸡粪经黑水虻转化后碳、氮

大部分转入虫粪，鸡粪中的碳损失高于猪粪，而猪粪

氮损失高于鸡粪。

（2）黑水虻转化猪粪和鸡粪后显著改变了其微生

物群落结构，提高了细菌群落丰富度和多样性，增加

了虫粪中蛋白质和脂肪降解菌丰度，增强了粪便中微

生物的碳、氮代谢，其中ABC转运蛋白、氨基酸的生

物合成和碳代谢基因在虫粪中更加丰富，且鸡粪源虫

粪的碳氮代谢基因丰度要高于猪粪源虫粪。
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