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Abstract：In this study, we aimed at investigating how the slatted fermentation bed impacts ammonia（NH3）and greenhouse gas emissions,
we thus constructed two animal pen types：ground floor and slatted floor and fermentation bed, then investigated the NH3, N2O, CO2, and
CH4 emission characteristics as well as the microbiological mechanisms during fattening sheep breeding using metagenomics. Compared to
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摘 要：为明确漏缝地板发酵床对育肥羊养殖过程氨（NH3）和温室气体排放特征的影响机制，本研究设置地面和漏缝地板发酵床

两个试验处理，测定分析了育肥羊养殖过程NH3、氧化亚氮（N2O）、二氧化碳（CO2）和甲烷（CH4）的排放特征，并采用宏基因组学解

析了影响上述气体排放的微生物学机理。试验结果表明，与地面相比，漏缝地板发酵床能够显著降低育肥羊养殖过程的NH3排放

（P<0.05），其NH3排放速率为 21.64~58.92 mg·m-2·h-1，NH3累积排放量为 86.36±1.06 g·m-2，减排率达 58.60%。漏缝地板发酵床同

样也能显著降低育肥羊养殖过程的CH4排放速率（P<0.05），其CH4累积排放量为 26.66 g·m-2，减排率可达 64.42%。然而，漏缝地

板发酵床会使得育肥羊养殖过程的N2O和CO2排放显著升高（P<0.05），尤其是发酵床组的N2O累积排放量高达 994.30 mg·m-2，为

地面的 190.84倍。宏基因组学分析结果表明，发酵床粪便中 Salinicoccus、Corynebacterium、Brachybacterium和Nocardiopsis等具有耐

盐特性并参与硝化、反硝化的有益微生物相对丰度显著升高（P<0.05），hcp、narG、nirK、norB、nosZ等氮转化关键基因相对丰度显著

升高（P<0.05），这使得发酵床的NH3排放降低，但会造成较高的N2O排放。发酵床中的Atopostipes和Anaerococcus等厌氧微生物相

对丰度显著降低（P<0.05），导致了其较低的CH4排放。此外，发酵床较高的CO2排放主要与微生物的丙酮酸代谢、三羧酸循环等密

切相关。

关键词：漏缝地板发酵床；育肥羊；氨；温室气体；排放
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近些年，我国育肥羊养殖规模不断扩大，给人们

带来经济效益的同时，也带来一系列的负面环境问

题，尤其是大气污染[1]。育肥羊养殖粪便长期堆存会

释放氨（NH3）、氧化亚氮（N2O）、甲烷（CH4）和二氧化

碳（CO2）等到大气中。据统计，2020 年畜禽养殖业

NH3排放占总排放量的 68.67%，而育肥羊养殖排放的

NH3占排放总量的 12.14%[2]。粪便中NH3挥发不仅会

降低粪肥中的养分含量，其扩散到大气中还会成为细

颗粒物（PM2.5）的前体物，导致雾霾频发[3]。此外，

CH4、N2O和CO2等都是大气中重要的温室气体，而全

球约 18%的温室气体排放源于畜禽养殖业[4]。因此，

减少包括育肥羊在内的养殖业的NH3和温室气体排

放对于实现畜禽养殖业的绿色可持续发展至关重要。

为了降低畜禽养殖过程的NH3排放，研究者采用

控制舍内温湿度[5]、舍内喷雾除臭[6]等措施，取得了一

定的效果，但由于投入成本高、管理方式复杂的问题，

难以推广应用。微生物发酵床主要通过有益微生物

组成的复合菌群分解、消纳粪便中的有机物，从而促

进粪便腐熟并减少NH3等气体排放[7]。微生物发酵床

分为原位微生物发酵床和异位微生物发酵床两种类

型。与异位发酵床相比，原位发酵床具备建设运行成

本低和铺设简单等优点，非常适合应用于牛、羊和家

禽等畜禽养殖，石志芳等[8]发现生物发酵床猪舍内的

NH3浓度均值为（6.85±0.12）mg·m-3，显著低于水泥地

面干清粪和缝隙地面水泡粪的猪舍（P<0.05）。为了

使微生物发酵床能够应用于不同的畜禽种类和养殖

规模，在此基础上进行改良的漏缝地板发酵床具有适

应性强和易于管理的优点[7]。高旭[9]采用“漏粪板+发
酵垫料”羊床开展试验，与地面羊床相比，发酵床组

冬、夏季的NH3浓度分别降低 32.94%和 18.40%。然

而，漏缝地板发酵床实现 NH3减排的同时，CH4、N2O
和 CO2等温室气体排放特征如何？这其中的微生物

学机理也有待进一步探究。因此，本研究采用漏缝地

板发酵床（以下简称发酵床）养殖育肥羊，通过对比其

与地面养殖育肥羊过程NH3和温室气体（CH4、N2O和

CO2）的排放特征，同时利用宏基因组测序技术进一

步解析影响上述气体排放的微生物学机制，研究结果

可为漏缝地板发酵床在畜禽养殖业的应用和推广提

供理论依据和技术参考。

1 材料与方法

1.1 漏缝地板发酵床

本试验采用的发酵床由木质竹板铺设而成，漏缝

间隙为 2~3 cm，羊粪便可以透过缝隙落入下层的发

酵床中。发酵床由垫料和菌种混合而成，垫料主要由

稻壳、锯末和秸秆组成，质量比例为 5∶3∶2，垫料的铺

设高度为 20 cm，发酵床垫料基本理化性质为：pH
7.44，有机质含量 61.13%，总氮含量 0.71%，总磷含量

0.37%，总钾含量 1.62%。发酵床接种菌剂为微生物

菌剂M，由保定三商生物科技有限公司提供，该微生

物菌剂为混合菌剂，主要由乳酸菌、黑曲霉、枯草芽孢

杆菌、粪肠球菌等组成（有效活菌数 CFU≥5×108个·

mL-1）。

1.2 试验设计

本试验共包括两个试验处理，分别是发酵床和地

面对照处理，试验于 2022年 9—12月在河北保定唐县

一育肥羊养殖场进行，预试验期为 7 d，正式试验期为

100 d。试验选用体况、大小基本一致的育肥羊共 100
只，随机分配到地面组和发酵床组。在试验期间，两

组羊舍均自然通风、不清理粪便，发酵床不补喷菌剂、

the ground control, the fermentation bed could significantly reduce the NH3 emissions（P<0.05）, exhibiting NH3 emission rates ranging
between 21.64–58.92 mg·m-2·h-1, cumulative NH3 emission of 86.36 g·m-2, and a reduction rate of 58.60%. The slatted floor fermentation
bed could also significantly reduce the CH4 emission rates（P<0.05）, with a cumulative CH4 emission of 26.66 g·m-2 and a reduction rate of
64.42%. However, the slatted floor fermentation bed could significantly increase the N2O and CO2 emissions（P<0.05）, especially those of
N2O, yielding 190.84 times higher values than those of the ground control. The metagenomic analysis results revealed that the relative
abundance of beneficial microorganisms, such as that of Salinicoccus, Corynebacterium, Brachybacterium, and Nocardiopsis, displaying salt
tolerance and being involved in nitrification and denitrification, significantly increased in the fermentation bed（P<0.05）. Moreover, the
relative abundance of key nitrogen conversion genes, such as that of narG, napA, nirS, nirK, norB and nosZ, significantly increased（P<
0.05）, reducing the NH3 but increasing the N2O emissions of the fermentation bed. Compared with the ground control, certain anaerobic
microorganism populations, such as those of Anaerococus and Anaerococus, were significantly reduced（P<0.05）in the fermentation bed,
yielding lower CH4 emissions. In addition, the higher CO2 emissions of the fermentation bed were closely related to microbial pyruvate
metabolism and tricarboxylic acid cycling.
Keywords：slatted floor fermentation bed；fattening sheep；ammonia；greenhouse gas；emission
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也不进行翻抛，其余统一按照育肥羊养殖场常规管理

规程进行。

1.3 样品采集与测定

1.3.1 NH3样品采集与测定

本试验NH3气体样品的采集参照海绵吸收法[10]，

共分为 4个阶段，每隔 25 d采集一次，每次连续采集

5 d。海绵吸收法浸提液中铵态氮浓度的测定采用流

动分析仪，按实测浓度计算NH3的排放速率及试验期

间累积排放量[11]。

1.3.2 温室气体（N2O、CH4、CO2）样品采集与测定

本试验温室气体样品的采集参照静态箱法[12]，在

整个试验周期内每隔5 d采集一次，于上午9：00—11：00
进行，将采集好的气体样品带回实验室，通过气相色

谱仪测定N2O、CH4、CO2浓度，并计算相应的气体的排

放速率及试验期间累积排放量[13]。

1.3.3 粪便样品的采集与测定

为了分析粪便样品理化性质的变化规律，分别于

前期（1 d）、中期（51 d）和后期（101 d）采集发酵床和

地面 0~20 cm的粪便样品，样品采集时间为上午饲喂

结束后，采用 5点取样法采集粪便样品，混合均匀后

保存样品。其中，pH和含水率的测定采用新鲜粪便

样品，pH值使用 pH计（FE28，LE501）进行测定（水土

比 10∶1），含水率的测定采用恒质量法[14]。粪便样品

风干后测定其中的总氮（TN）、总磷（TP）、总钾（TK）
和有机质等含量，测定方法参照国家标准《NY/T 525—
2021》进行。其中 TN测定采用凯氏定氮仪法，TP测

定采用钒钼黄分光光度法，TK测定采用原子吸收分

光光度计法，有机质测定采用重铬酸钾容量法。

1.3.4 微生物样品的采集与测定

本试验于试验中期（51 d）分别从发酵床和地面

组采集 100 g新鲜粪便样品进行微生物学分析。粪便

样品采集后置于-80 ℃冰箱中保存。宏基因组学分

析委托上海美吉生物医药科技有限公司完成，样品提

取 DNA 后，使用 Illumina NovaSeq/Hiseq Xten（Illumi⁃
na，美国）测序平台进行宏基因组测序。通过 Fastp[15]

对样品原始数据进行质控，使用MEGAHIT[16]对Clean
data进行拼接组装，然后使用 Prodigal v2.6.3[17]对拼接

结果中的 contig进行ORF预测。选择核酸长度≥100
bp 的基因，并将其翻译为氨基酸序列。然后采用

CD-HIT[18]软件进行聚类构建非冗余基因集。同时，

使用 SOAPaligner[19]软件统计基因丰度信息。最后，

使用DIAMOND[20]软件将非冗余基因集与NR、KEGG
数据库进行比对，以此获得物种在各个分类水平上的

物种注释信息及基因对应的KEGG功能信息。

1.4 数据统计与分析

采用Excel 2010 软件对数据进行整理与统计，采

用Origin 2021软件制图，并用 SPSS 26.0软件进行 t检
验分析（α=0.05）。

2 结果与分析

2.1 漏缝地板发酵床对育肥羊养殖过程气体排放特

征的影响

2.1.1 气体排放速率

本试验比较分析了发酵床和地面两个处理在整

个育肥羊养殖过程的NH3排放速率，由图 1可以看出

漏缝地板发酵床能够显著降低育肥羊养殖过程的

NH3排放速率（P<0.05）。试验期间，地面组的NH3排

放速率为 40.56~136.11 mg·m-2·h-1，而发酵床组的

NH3 排放速率为 21.64~58.92 mg·m-2·h-1，发酵床的

NH3排放速率峰值约为地面组的 43.29%。环境温度

图1 漏缝地板发酵床对育肥羊养殖NH3排放速率的影响

Figure 1 Impacts of slatted floor fermentation bed on NH3 emission rates during fattening lamb breeding process
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对地面组 NH3排放速率的影响较大[21]。育肥羊养殖

的第一、二阶段（2022.09.18—2022.10.25）的环境温度

为 15.1~23.9 ℃，这一时期的 NH3排放速率为 86.19~
136.11 mg·m-2·h-1。然而，在第三、四阶段（2022.11.18—
2022.12.25），由于环境温度降低为-2.1~11.2 ℃，地面

组的 NH3 排放速率下降至 40.56~86.08 mg·m-2·h-1。

相比而言，发酵床组的NH3排放速率一直处于较低水

平，在各个阶段NH3排放速率相差较小，受环境温度

的影响较小。

试验期间测定分析了地面和发酵床两个试验处

理在整个育肥羊养殖期间的温室气体（N2O、CH4和

CO2）排放速率。首先，漏缝地板发酵床使得育肥羊

养殖过程的N2O排放速率显著升高（P<0.05），试验期

间发酵床组的 N2O 排放速率为 1.18~21.95 mg·m-2·
h-1，而地面组几乎无N2O的排放（0~0.20 mg·m-2·h-1），

发酵床组 N2O排放速率峰值约为地面组 109倍。相

反，微生物发酵床的CH4排放速率显著降低（P<0.05），
地面组的CH4排放速率为 0.35~2.31 mg·m-2·h-1，而发

酵床组的CH4排放速率仅为0.02~1.02 mg·m-2·h-1。地

面组和发酵床组 CH4排放速率峰值均出现在 10月 8
日，分别为 2.31 mg·m-2·h-1和 1.02 mg·m-2·h-1，发酵床

组的CH4排放峰值约为地面组的44.16%。

此外，试验过程中两个试验处理的CO2排放速率

也显著不同（P<0.05），见图 2c，地面组的 CO2排放速

率为 14.39~610.57 mg·m-2·h-1，而发酵床组的 CO2排

放速率为 163.00~1 369.26 mg·m-2·h-1，发酵床组的

CO2排放峰值是地面组的2.2倍，尤其是在10月3日—

10月 23日期间，发酵床的 CO2排放速率一直维持在

1 200 mg·m-2·h-1左右，约为地面对照组的 3.5倍，这

段时间的环境温度为 14.7~21.3 ℃，有利于发酵床内

微生物的新陈代谢。

2.1.2 气体累积排放量

本研究计算了两个试验处理在整个育肥羊养殖

周期的NH3、N2O、CH4和CO2的累积排放量，如表 1所

示。发酵床组的NH3、CO2、N2O和 CH4的气体累积排

放量与地面组之间存在极显著差异（P<0.01）。与地

面组相比，发酵床组的NH3和CH4累积排放量均极显

著降低（P<0.01）。地面组在整个试验期间的 NH3和

CH4累积排放量分别为 208.58 g·m-2和 74.94 mg·m-2，

而发酵床组 NH3和 CH4累积排放量仅为 86.36 g·m-2

和 26.66 mg·m-2，减排率分别为 58.60% 和 64.42%。

其次，漏缝地板发酵床育肥羊养殖过程的N2O和CO2
累积排放量显著增加，其N2O和CO2累积排放量分别

为 994.30 mg·m-2 和 52.13 g·m-2，分别是地面组的

190.84倍和3.67倍。

2.2 漏缝地板发酵床对粪便样品理化性质的影响

本研究分别于试验的前、中、后期采集两个试验

处理的粪便样品，并分析其理化性质，见表 2。在试

验开始的第 1天，除 TP外，发酵床和地面处理的粪便

理化性质具有显著差异（P<0.01），造成这一差异的原

因有二，一是发酵床垫料中有稻壳、锯末和秸秆等，这

些物质会影响发酵床粪便的初始理化性质；二是在监

图2 漏缝地板发酵床对育肥羊养殖温室

气体（N2O、CH4、CO2）排放速率的影响

Figure 2 Impacts of slatted floor fermentation bed on greenhouse
gases（N2O，CO2，CH4）emission rates during

fattening lamb breeding process
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测试验开始前，进行了7 d的预喂养试验，这也会导致

地面和发酵床两个试验处理粪便初始理化性质的不

同。不过，从整体来看，试验前、中和后期，两个试验

处理的各理化指标呈现相同的变化规律，以含水率为

例，两个试验处理的含水率逐渐升高，发酵床初始的

含水率为 24.9%，到试验结束时为 40.7%，分析含水率

变化的原因主要与环境温度相关。需要指出的是，虽

然两个试验处理的 TN含量在试验期间逐渐降低，但

发酵床的TN含量降低幅度更高，由初始的 3.9%降低

为 2.7%，而地面对照的只降低了 0.7%，推测这主要与

微生物氮转化生成N2O、N2密切相关。

2.3 漏缝地板发酵床育肥羊养殖过程的微生物学群

落结构分析

2.3.1 微生物群落结构对比分析

基于宏基因组学测序数据对发酵床组及地面组

样品的细菌微生物群落组成进行分析，在门水平上，

如图 3a，两个试验处理主要的微生物菌门有厚壁菌

门（Firmicutes）、放线菌门（Actinobacteria）、拟杆菌门

（Bacteroidota）和变形菌门（Proteobacteria），约占细菌

总丰度的 96.70%~98.89%。其中 Firmicutes为地面组

的第一优势菌门，占比为 77.91%；而Actinobacteria为

发酵床组的第一优势菌门，占比为 46.45%，属于该菌

门的微生物大多有基内菌丝，能够促进粪便的分解。

此外，发酵床组的 Bacteroidota 和 Proteobacteria 占比

分 别 为 12.88% 和 5.57%，高 于 地 面 组（5.83% 和

0.85%）。由图 3b可知，在属水平上，地面组的第一优

势菌属为陌生柱状杆菌属（Atopostipes），占比为

19.72%，其次为厌氧球菌属（Anaerococcus）和气球菌

属（Aerococcus）相对丰度分别是 11.25%和 5.11%。上

述微生物均是典型的动物肠道微生物，因此在粪便中

被普遍检出，与地面不同的是，发酵床组的第一优势

菌属是盐水球菌属（Salinicoccus），占比 16.67%。盐水

球菌具有优异的耐盐性能，其成为粪便中优势菌属主

要与育肥羊养殖时添加大量的盐导致粪便中盐含量

较高有关。此外，鞘氨醇杆菌属（Sphingobacterium）、

棒状杆菌属（Corynebacterium）、短状杆菌属（Brachy⁃

bacterium）和拟诺卡氏菌属（Nocardiopsis）等也是发酵

床组的优势菌属，相对丰度分别为 9.90%、9.00%、

6.00% 和 5.38%。上述微生物中，Sphingobacterium[22]

能够降解环境中的微生物，并且具有根际促生作用，

是土壤中的有益微生物。Nocardiopsis[23]属于经典的

丝状放线菌类群，广泛存在于高盐碱土壤生境中，其

基丝异常发达，会断裂成杆状或球状，多为长或短的

分枝，在试验开展过程中，发酵床粪便能够形成大量

的白色菌丝体，由此可以看出微生物发酵床的应用能

够促进粪便中有益菌群的大量繁殖。

2.3.2 物种差异比较分析

发酵床组和地面组粪便样品的微生物组成差异

如图 4所示，在门水平上（图 4a），发酵床组粪便样品

的Actinobacteria、Bacteroidota和 Proteobacteria的相对

丰度分别为 46.45%、12.88%和 5.57%，极显著高于地

面 组（6.65%、5.83% 和 0.85%）（P<0.001），而 Fir⁃

指标

NH3/（g·m-2）

N2O/（mg·m-2）

CH4/（mg·m-2）

CO2/（g·m-2）

发酵床

86.36±1.06
994.30±11.81
26.66±2.90
52.13±0.84

地面

208.58±0.93
5.21±1.53
74.94±1.45
14.22±0.13

显著性

**
**
**
**

时间/d 处理

1

51

101

地面

发酵床

地面

发酵床

地面

发酵床

pH

6.9±0.1
8.3±0.1**
6.8±0.3

8.8±0.1**
6.8±0.3

8.1±0.1**

含水率/%

35.1±4.1
24.9±2.3**
47.6±2.3

30.0±1.7**
51.9±1.3

40.7±0.5**

有机质/%

48.8±0.2
51.2±0.7**
49.3±0.4

56.0±0.9**
48.5±0.9
52.2±0**

TN/%

2.9±0.1
3.9±0.1**
2.4±0.2

3.3±0.2**
2.2±0.1
2.7±0.3

TP/%

0.8±0.1
1.1±0.2
0.9±0.1

1.6±0.1**
1.1±0.1
1.3±0.1*

TK/%

2.3±0.3
1.2±0.3**
4.3±0.3

2.3±0.3**
4.4±0.3

1.5±0.3**

注：**表示差异显著（P<0.01）。
Note：** indicates significant difference（P<0.01）.

表1 漏缝地板发酵床对育肥羊养殖过程气体累积排放量的影响

Table 1 Impacts of slatted floor fermentation bed on cumulative
gas emissions during fattening lamb breeding process

注：*和**分别表示在P<0.05和P<0.01级别下相同时期发酵床组与地面组粪便样品间差异性显著。
Note：* and * * indicate significant differences between the fecal samples of the fermentation bed group and the ground group at the same time under

the level of P<0.05 and P<0.01，respectively.

表2 发酵床和地面组粪便样品理化性质对比分析

Table 2 Physical and chemical properties of fecal samples between fermentation bed and ground treatment
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micutes 则主要分布在地面组，相对丰度为 77.91%。

上述结果与两个试验处理的微生物群落结构对比分

析结果一致。在属水平上（图 4b），发酵床组中 Salini⁃

coccus、Sphingobacterium、Corynebacterium、Brachybac⁃

terium 和 Nocardiopsis 的相对丰度分别为 16.67%、

9.90%、8.95%、5.8% 和 5.38%，极显著高于地面组

（0.43%、0.000 8%、0.69%、0.48% 和 0.04%）（P<
0.001），而 Atopostipes、Anaerococcus、Aerococcus则主要

分布在地面组，相对丰度分别是 19.72%、11.25% 和

5.11%。

2.4 漏缝地板发酵床育肥羊养殖过程的碳氮转化关

键功能基因分析

2.4.1 氮转化功能基因分析

在微生物发酵床育肥羊养殖过程中，粪便堆存会

排放大量的NH3和N2O，这些气体的排放均涉及氮转

化且与微生物代谢活动密切相关。本研究绘制了微

生物发酵床的氮代谢通路（图 5a），并对比分析了两

个试验处理中与NH3和N2O排放相关的差异基因，见

图 5b。结果表明，发酵床组编码甲酰胺酶基因 fmdA

相对丰度高于地面组，表明发酵床组的氨化作用较活

跃。此外，在发酵床组中，编码羟胺还原酶基因 hcp、

编码硝酸盐还原酶基因 narG、编码亚硝酸盐还原酶

基因 nirK、编码一氧化氮还原酶基因 norB、编码一氧

化二氮还原酶基因 nosZ等与硝化、反硝化相关基因

均显著高于地面组（P<0.001），这说明发酵床组硝化、

反硝化作用较为活跃。此外，在谷氨酰胺合成过程

中，谷氨酸脱氢酶GDH2、谷氨酸合酶 gltB等在发酵床

组的相对丰度均显著高于地面组（P<0.001）。由此可

以看出，发酵床组的硝化、反硝化、谷氨酸合成等氮转

化过程较为活跃，使得向大气中排放的NH3减少，但

同时导致了大量N2O的生成。

2.4.2 碳转化关键功能基因分析

微生物发酵床在育肥羊养殖粪便堆存也会排放

一定浓度的CH4和CO2，这些气体的排放与碳转化过

程密切相关。首先，粪便中的有机物在厌氧环境中会

被厌氧微生物分解生成一定浓度的CH4，厌氧产CH4
过程如图 6a所示，根据底物类型的不同，CH4的厌氧

生物合成主要有 3 种途径：CO2 还原（Hydrogenotro⁃
phic）、乙酸裂解（Acetoclastic）和甲基营养（Methylo⁃
trophic）[24]。基于宏基因组学数据对参与 CH4代谢途

径的关键酶的基因进行分析，如图 6b所示，在发酵床

粪便样品中，涉及上述 3种CH4生成途径关键酶的基

因的相对丰度均显著低于地面组（P<0.001）。例如，

乙酸裂解途径中的编码乙酰激酶的基因ackA、编码磷

酸乙酰转移酶的基因 pta、编码乙酰辅酶A脱羰基酶

的基因 cdhE、编码四氢甲蝶呤 S-甲基转移酶的基因

mtrH、编码甲基辅酶M还原酶的基因mcrA在发酵床

组相对丰度分别为 1.03%、0.47%、0.01%、0.02% 和

0.01%，显著低于地面组（1.58%、1.22%、0.02%、0.07%
和 0.10%）（P<0.001）。此外，发酵床组及地面组有关

甲烷氧化关键酶的基因（pmoA、mmoX）均未表达。这

说明传统地面养殖由于育肥羊的不断踩实，容易形成

图3 发酵床和地面粪便样品在门（a）和属（b）水平上的微生物组成分析

Figure 3 Microbial composition analysis of fermentation bed and ground feces samples at phylum（a）and genus（b）level
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厌氧环境，导致了地面组厌氧产 CH4过程的发生，相

反，漏缝地板发酵床的粪便在地板以下，保持通风能

够保证微生物所需的好氧环境，避免了厌氧产CH4相

关微生物的增殖。

由于发酵床中微生物的代谢活动，会使得粪便堆

体中的有机物转化为无机物并释放 CO2，其中，碳水

化合物代谢是微生物分解粪便中有机物的主要途

径[25]。本研究基于 KEGG 数据库进行碳代谢模块注

释分析，对编码各代谢通路关键酶的基因进行差异性

分析，结果如图 7所示，首先，在有机物分解方面，其

中主要参与促进丙酮酸代谢、三羧酸循环的关键基因

aceE、IDH1、kgd等在发酵床组的相对丰度均显著高

于地面组（P<0.001）。在 CO2生成方面，发酵床组编

码甲酸脱氢酶的基因 fdoG相对丰度也显著高于地面

组（P<0.001），甲酸经甲酸脱氢酶作用也会产生大量

的CO2。编码琥珀酰辅酶A合成酶基因 sucD、编码 3-
羟酰辅酶A脱氢酶基因 fadN、编码丙二酸半醛脱氢酶

基因mmsA等基因在发酵床组的相对丰度显著高于地

面组，表明发酵床组丙酸代谢、丁酸代谢和磷酸肌醇代

谢较活跃，这也与发酵床较高的CO2排放密切相关。

3 讨论

漏缝地板发酵床能够有效降低育肥羊养殖过程

的NH3排放，可以使得育肥羊养殖过程的NH3减排率

高达 58%以上。微生物发酵床能够实现NH3减排的

原因主要是由于发酵床中的微生物代谢活动促进了

氮转化，使得粪便中的有机氮转化为铵态氮后，能够

进一步的发生硝化和反硝化作用，削弱了NH3向大气

的挥发过程。粪便样品的宏基因组学分析结果也证

实了这一推断，发酵床粪便样品中的 Salinicoccus、Co⁃

注：***表示P<0.001。下同。
Note：*** indicates P<0.001. The same below.

图4 发酵床和地面粪便样品在门（a）和属（b）水平上的物种差异分析
Figure 4 Analysis of species differences between fermentation bed and ground fecal samples at phylum（a）and genus（b）level

（b）

（a）
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rynebacterium和Brachybacterium相对丰度均显著高于

地面组，这些微生物不仅耐盐，而且与硝化过程有关，

实现了铵态氮向硝态氮的转化[26]。此外，基因组学分

析同样能够得出相同的结论，与地面组相比，发酵床

组 hcp、GDH2、gltB 相对丰度显著高于地面组（P<
0.001），说明发酵床组硝化及谷氨酸合成过程较活

跃，促进NH4+-N/NH3的转化。

虽然微生物发酵床使得育肥羊养殖过程的NH3
排放降低，但也造成育肥羊养殖过程较高的 N2O 排

放。N2O 生成主要与硝化和反硝化过程有关[27]。发

酵床中的优势菌属有 Nocardiopsis，其主要参与反硝

化作用，会导致N2O的生成[28]。宏基因组分析结果表

明发酵床粪便中 narG、nirK、norB、nosZ等基因相对丰

度显著高于地面组（P<0.001），同样表明发酵床粪便

中反硝化过程较活跃。因此推断微生物发酵床育肥

羊养殖过程中的N2O主要来自于反硝化过程，未来可

进一步采取措施控制微生物发酵床N2O的排放。为

实现微生物发酵床养殖育肥羊过程中N2O减排，可以

考虑在微生物发酵床垫料中添加如硝化、反硝化抑制

剂[29]等进一步验证N2O减排效果。

漏缝地板微生物发酵床养殖育肥羊还能够显著

降低养殖过程中的 CH4排放。传统的地面养殖过程

中，育肥羊的不断踩实会导致厌氧环境的生成，从而

造成一定浓度的CH4排放，而微生物发酵床中粪便在

地板以下，具有较好的通风环境，因此不易产生厌氧

环境，进而会抑制CH4的生成。宏基因组学结果显示，

地面组 Atopostipes相对丰度显著高于发酵床组（P<
0.05），有研究指出 Atopostipes通过葡萄糖和纤维二糖

等碳水化合物提供能量会促进乙酸盐生成[30]。此外

作为地面组优势菌属的Anaerococcus在厌氧环境下可

以促进CH4的生成[31]。基于KEGG数据库对两组中涉

及产甲烷途径基因进行显著性分析，结果显示地面

图5 微生物发酵床氮代谢途径及关键酶基因的差异
Figure 5 Nitrogen metabolism pathways and key enzyme genes of the fattening lamb breeding process

注：（a）氮代谢示意图： 表示硝化途径、 表示反硝化途径、 表示固氮途径、 表示谷氨酸合成途径、
表示氰氨基酸代谢途径、 表示关键酶的基因；（b）氮代谢关键酶的基因差异。

Note：（a）Schematic diagram of nitrogen metabolism： genes representing nitrification pathway， denitrification pathway，
nitrogen fixation pathway， glutamic acid synthesis pathway， cyanoamino acid metabolism pathway， key enzymes；

（b）Genetic differences of key enzymes in nitrogen metabolism.

（b）

（a）
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组产甲烷过程较活跃。

由于微生物发酵床中活跃的微生物活动，使得

微生物发酵床中的 CO2累积排放量显著高于地面组

（P<0.01）。王国华等 [32]研究表明发酵床猪舍 CO2的

排放通量高于实心地面猪舍（约 1.4 倍），与本试验

得出相同的试验结论。基于 KEGG 数据库分析结

果表明，涉及到有机物代谢中的丙酮酸代谢、三羧

酸循环、乙醛酸和二羧酸代谢相关酶的功能基因在

发酵床组显著表达。丙酮酸经过脱羧生成乙酰辅

酶 A，再进入三羧酸循环被彻底氧化成水和 CO2[33]，

这从微生物学角度证实了微生物发酵床中较高的

CO2排放。

综上所述，漏缝地板发酵床可以实现育肥羊养殖

过程NH3和CH4减排，但会促进N2O和CO2的排放，未

来应探究硝化、反硝化抑制剂应用于发酵床的气体协

同减排潜力，进一步推动微生物发酵床在育肥羊养殖

行业的推广应用。

4 结论

（1）采用漏缝地板发酵床显著降低育肥羊养殖过

程中NH3排放。微生物发酵床中与氮转化相关的微

生物 Salinicoccus、Corynebacterium、Brachybacterium为

注：（a）CH4代谢示意图： 表示甲烷氧化途径、 表示乙酸裂解途径、 表示CO2还原途径、 表示甲基营养途径、
表示关键酶的基因；（b）CH4生成关键酶的基因差异。

Note：（a）Schematic diagram of CH4 metabolism： genes representing methane oxidation pathway， acetic acid cleavage pathway， CO2 reduction
pathway， methyl nutrition pathway， key enzymes；（b）Gene differences of key enzymes in CH4 metabolism.

图6 微生物发酵床CH4代谢途径及关键酶的基因差异分析

Figure 6 CH4 metabolism pathways and key enzyme genes of the fattening lamb breeding process

（b）

（a）
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优势菌属，活跃的氮转化过程削弱了NH3向大气中挥

发，降低了NH3排放。

（2）漏缝地板微生物发酵床中的N2O累积排放量

显著高于地面组。宏基因组分析结果表明，发酵床中

编码硝酸还原酶基因narG、亚硝酸盐还原酶基因nirK、

编码一氧化氮还原酶基因 norB、编码一氧化二氮还原

酶基因nosZ等基因的相对丰度均显著高于地面组，活

跃的硝化和反硝化过程导致了N2O的大量排放。

（3）采用漏缝地板发酵床降低了育肥羊养殖过程

中CH4的排放，这主要是因为发酵床良好的通风环境

抑制了与CH4厌氧生成相关的CO2还原、乙酸裂解和

甲基营养相关的微生物活动。

（4）漏缝地板微生物的CO2累积排放量要远高于

地面，KEGG数据库碳代谢模块注释结果表明，发酵

床中的丙酮酸代谢、三羧酸循环等过程，会使得发酵

床组CO2排放量显著增加。
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