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　 　 摘要:　 为了探讨菌剂[芽孢杆菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ.)ＢＡ、枯草芽孢杆菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ)Ｋ１、巨大芽孢杆菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓ
ｍａｇａｔｅｒｉｕｍ)Ｊ２ 和木霉(Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｓｐ.)Ｍ１ 混合菌剂]在鸡粪￣生物炭堆肥堆制过程中的作用ꎬ通过理化性质测定、
高通量测序等方法研究菌剂对堆肥堆体理化性质、微生物群落演替的影响ꎬ评估菌剂处理的堆肥对植物生长的潜

在作用ꎮ 结果表明ꎬ菌剂处理组堆肥堆体的温度在堆肥堆制第 ４ ｄ 达到 ７０ ℃以上(比对照早 ２６ ｄ)ꎬ且臭味基本消

失ꎻ在堆肥堆制第 ５３ ｄꎬ处理组有明显土腥味(对照仍有刺鼻臭味)ꎬ总有机质、铵态氮含量分别比对照低 ７６􀆰 ３０
ｇ / ｋｇ、３７􀆰 ８３ ｍｇ / ｋｇꎬ全氮、有效磷、速效钾含量分别比对照高 ６􀆰 ０２ ｇ / ｋｇ、１５􀆰 ７０ ｍｇ / ｋｇ、５０􀆰 ４０ ｍｇ / ｋｇꎮ 群落分析结果

表明ꎬ厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)、子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)分别为对照中占绝对优势的细菌门(相对丰度>８０􀆰 ００％)、真菌

门(相对丰度>５９􀆰 ００％)ꎬ但在堆肥堆制过程中ꎬ处理组放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)在堆制第 ５３ ｄ 取代厚壁菌门(Ｆｉｒ￣
ｍｉｃｕｔｅｓ)成为绝对优势菌门(相对丰度 ６６􀆰 ４０％)ꎬ子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)的相对丰度在堆制第３０~ ５３ ｄ 明显高于对

照ꎮ 在属水平上ꎬ处理组堆肥的有机质转化细菌如假纤细芽孢杆菌(Ｐｓｅｕｄｏｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ)、布哈加瓦氏菌(Ｂｈａｒｇａ￣
ｖａｅａ)等的相对丰度在堆制第 １４ ｄ、３０ ｄꎬ生防链霉菌(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)等的相对丰度在堆制第 ５３ ｄ 显著高于对照ꎻ生防

真菌枝顶孢霉(Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ)的相对丰度始终高于对照ꎬ其他真菌尤其是致病真菌如毛孢子菌(Ｃｕｔａｎｅｏｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｏｎ)、
镰刀霉(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)的相对丰度在堆制第 ５３ ｄ 低于对照ꎮ 在菌剂处理的堆肥浸提液培养下ꎬ上海青种子的发芽率、
根长分别达到 ９１􀆰 ６０％、１􀆰 ５９ ｃｍꎬ均高于对照ꎮ 由此可见ꎬ菌剂能高效推动鸡粪￣生物炭堆肥堆制过程中微生物群落

变化ꎬ缩短腐熟进程ꎬ提升堆肥品质ꎮ
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ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔｓꎬ ｔｈｅ ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ａｎｄ ｒｏｏｔ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ􀆰 ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ (Ｌｉｎｎａｅｕｓ) Ｋｉｔａｍｕｒａ ｒｅａｃｈｅｄ
９１􀆰 ６０％ ａｎｄ １􀆰 ５９ ｃｍꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ􀆰 Ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔｓ ｃｏｕｌｄ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｌｙ
ｐｒｏｍｏｔｅ ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ ｃｈｉｃｋｅｎ ｍａｎｕｒｅ－ｂｉｏｃｈａｒꎬ ｓｈｏｒｔｅｎ ｔｈｅ ｍａｔｕｒｉｔｙ
ｐｒｏｃｅｓｓ ａｎｄ ｉｍｐｒｏｖｅ ｔｈｅ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ ｃｏｍｐｏｓｔ􀆰

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ｃｈｉｃｋｅｎ ｍａｎｕｒｅꎻ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔｓꎻ ｂｉｏｃｈａｒꎻ ｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇꎻ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

　 　 禽畜粪便中含有大量营养成分ꎬ是一种潜在的

生物质能源ꎮ 中国每年的禽畜粪便产生量超过３.０×
１０９ ｔꎬ但是其综合利用率不足 ６０％[１]ꎮ 禽畜粪便的

不合理处置不仅造成大量养分流失ꎬ而且极易造成

农业面源污染ꎬ给生态环境造成巨大压力[２]ꎮ 因

此ꎬ禽畜粪便的资源化利用不仅能降低禽畜粪便的

污染风险ꎬ而且能够实现禽畜粪便的再利用ꎬ对推动

禽畜养殖业的可持续发展具有十分重要的意义ꎮ
目前ꎬ高温堆肥已经成为中国实现禽畜粪便资源

化的最有效方式之一[３]ꎬ具有无害化处理彻底、附加

值高、经济效益好等优点ꎬ但也存在腐熟周期长、营养

流失多等问题ꎮ 为了提高高温堆肥的效果ꎬ研究者主

要围绕 ２ 个方面展开研究ꎮ 一方面是高温堆肥过程

中的条件(如物料成分、通风量、含水率等) 的优

化[４￣５]ꎬ另一方面是开发推进禽畜粪便腐熟进程的微

生物菌剂、硝酸钾等外源添加剂[６]ꎮ 研究发现ꎬ微生

物是高温堆肥顺利进行的核心决定因素ꎬ其他条件和

因素往往通过影响堆肥中的微生物来调控有机质转

化和物料的腐殖化[７￣８]ꎮ 由于接种微生物菌剂可以直

接调节堆肥物料中的微生物种类和数量ꎬ提高微生物

活性ꎬ加速有机质的分解ꎬ因此ꎬ研究微生物菌剂对堆

肥过程中微生物群落变化的影响及其作用机制已经

成为目前堆肥研究中的热点[９￣１１]ꎮ
鸡粪是中国重要的有机肥源之一ꎬ生物炭是固

体废弃物在缺氧条件下热解产生的具有发达空隙结

构、比表面积大的稳定富碳物质ꎮ 已有研究结果表

明ꎬ生物炭与鸡粪混合后使堆肥物料的堆体密度更

小、透气性更好ꎬ有利于微生物的繁殖和活性发

挥[１２]ꎮ 近年来ꎬ伴随着高通量测序技术在各种环境

微生物群落分析中的应用[１３]ꎬ部分研究者已经应用

高通量测序技术对生物炭禽畜粪便堆肥中的微生物

群落结构、多样性和丰度进行了分析ꎮ 例如ꎬＪｉａｎｇ
等[１４]通过内转录间隔区(Ｉｎｔｅｒｎａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐａｃｅｒꎬ
ＩＴＳ)测序发现ꎬ牛粪生物炭堆肥中主要真菌属的丰

富度随着堆制进程的推进而变化ꎬ在堆制初期的真

菌主要是曲霉属真菌 ( Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ) 和未分类真菌

(Ｕｎｃｌａｓｓｉｅｄ ｆｕｎｇｉ)ꎬ在堆制末期的真菌主要是Ｍｙｒｉｏ￣
ｃｏｃｃｕｍ、未分类的小囊菌(Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｍｉｃｒｏａｓｃａｃｅａｅ)
和枝顶孢属真菌(Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ)ꎬ且与不加生物炭的

牛粪堆肥中的微生物群落变化有明显区别ꎻＤｕａｎ
等[１５]通过 １６Ｓ ｒＤＮＡ、ＩＴＳ 测序发现ꎬ羊粪苹果树生

物炭混合能够增加堆制过程中细菌的多样性ꎬ减少

真菌群落的多样性ꎬ与微生物相关的酶活性也随之

改变ꎬ从而加快了腐熟进程ꎻＺｈａｉ 等[１６] 通过高通量
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测序发现ꎬ在鸡粪生物炭混合堆肥堆制过程中ꎬＮ２Ｏ
释放相关微生物从 ２２ 个下降到 １９ 个ꎬ从而削弱了

反硝化进程ꎬ提升了堆肥质量ꎮ 尽管目前相关研究

已取得了一定进展ꎬ但是鲜有研究利用高通量测序

技术全面评价菌剂对鸡粪￣生物炭堆肥堆制过程中

细菌、真菌群落演替的影响ꎮ
本研究首先分析微生物菌剂对鸡粪￣生物炭堆

肥理化性质的影响ꎮ 随后ꎬ通过细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ、真
菌 ＩＴＳ 高通量测序技术和信息学分析ꎬ探讨菌剂对

堆肥堆制中细菌、真菌群落演替的影响ꎮ 最后ꎬ利用

种子萌发试验初步评估菌剂腐熟鸡粪￣生物炭堆肥

对植物生长的潜在促进作用ꎬ以期为深入阐明菌剂

促进禽畜粪便堆制过程中腐熟的微生物学机制提供

理论借鉴ꎬ为堆肥腐熟菌剂的开发奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 材料

上海青种子ꎬ购自河南省新乡市种子市场ꎮ
２０１９ 年 ６ 月ꎬ在河南省焦作市武陟县某生物有机肥

厂进行鸡粪￣生物炭堆肥堆制试验ꎮ 鸡粪含水率

５０％ꎬ总有机碳含量 ２８􀆰 ６２％ꎬ全氮含量 １􀆰 ７０％ꎬ碳氮

质量比约１７ ∶ １ꎻ生物炭含水率 １０％ꎬ总有机碳含量

３０􀆰 １１％ꎬ全氮含量 １􀆰 １１％ꎬ碳氮比约２７ ∶ １ꎮ
菌剂菌种的制备ꎮ 芽孢杆菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ.)ＢＡ、

枯草芽孢杆菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ) Ｋ１、巨大芽孢杆菌

(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍａｇａｔｅｒｉｕｍ) Ｊ２ 和木霉 ( Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｓｐ.)
Ｍ１ꎬ均为笔者所在课题组自行筛选并保藏ꎮ 用无机

盐培养基(４ ｇ 磷酸氢二铵ꎬ２ ｇ 硫酸钾ꎬ１ ｇ 氯化钠ꎬ
２０ ｇ 葡萄糖ꎬ１０ ｍｌ １００倍浓缩的微量元素ꎬ０􀆰 ６ ｇ 七

水合硫酸镁ꎬ１ ０００ ｍｌ 蒸馏水ꎬｐＨ 值 ７􀆰 ０)进行细菌

发酵培养 ( ３７ ℃ꎬ ２４ ｈ)ꎬ 调整活菌数达 １× １０８

ＣＦＵ / ｍｌꎻ用麸皮培养基(含有 ４０％水分的麸皮)对

木霉 Ｍ１ 进行培养(２８ ℃ꎬ７ ｄ)ꎬ用无菌水冲洗收集

孢子ꎬ调节孢子含量至１×１０８ＣＦＵ / ｍｌꎮ 堆肥堆制前

将细菌和孢子等量混合ꎮ
１.２　 试验设计和样品的采集

将鸡粪和生物炭混合均匀ꎬ调节含水率约为

５０％ꎬ碳氮比约为２１ ∶ １ꎬ采集初始混合样品(ＣＳ)ꎬ
然后将混合物料分为对照组、处理组(各 ５ ｔ 混合物

料)ꎬ处理组接种细菌和真菌混合菌剂 ( １× １０６

ＣＦＵ / ｋｇ)ꎻ对照接入与处理组等量的无菌水ꎮ 堆体

表面覆土ꎬ每周翻堆 １ 次ꎮ 堆肥堆制持续 ６４ ｄꎬ在堆

肥堆制的第 ４ ｄ、１４ ｄ、３０ ｄ、５３ ｄꎬ于同一堆体 ５ 个不

同点距堆体表面 ２０ ｃｍ 处分别取样ꎬ均匀混合作为

１ 个样品ꎬ并分成 ２ 份ꎬ分别用于堆肥理化性质测

定、ＤＮＡ 提取(高通量测序)ꎮ 根据采样时间ꎬ分别

将对照组样品命名为 Ｃ４(４ ｄ)、Ｃ１４(１４ ｄ)、Ｃ３０(３０
ｄ)、Ｃ５３(５３ ｄ)ꎬ分别将处理组样品命名为 Ｔ４(４ ｄ)、
Ｔ１４(１４ ｄ)、Ｔ３０(３０ ｄ)、Ｔ５３(５３ ｄ)ꎮ
１.３　 堆肥理化性质测定

每天８:３０－９:３０用温度计分别测定堆体中心面

３ 个位置距表面 ２０ ｃｍ 处的温度ꎬ取其平均值作为

堆体温度ꎬ同时记录环境温度ꎻ用 １０５ ℃烘干法测定

堆体含水率ꎬ将堆肥样品与蒸馏水按照１ ∶ １０(质量

体积比)混匀后测定 ｐＨ 值[１７]ꎻ采用总有机碳(Ｔｏｔａｌ
ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎬＴＯＣ)仪测定总有机碳含量[１８]ꎻ用连

续流动分析仪(ＡＡ３ 型)测定全氮含量[１９]ꎻ铵态氮、
有效磷、速效钾含量的测定方法参考 ＮＹ５２５－２０１２
«有机肥料» [２０]ꎮ
１.４　 高通量测序

用 ＦａｓｔＤＮＡ® Ｓｐｉｎ Ｋｉｔ ｆｏｒ Ｓｏｉｌ 试剂盒提取样品

ＤＮＡꎬ用ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００ Ｓｐｅｃｔｒｏｐｈｏｔｏｍｅｔｅ(美国赛默飞世

尔科技公司)检测 ＤＮＡ 纯度和浓度ꎬ用上海美吉公司

的 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 平台进行细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３、Ｖ４
区(３３８Ｆ:５′￣ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ￣３′ꎻ８０６Ｒ:５′￣
ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ￣３′) 和 真 菌 ＩＴＳ 区

( ＩＴＳ１Ｆ: ５′￣ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ￣３′ꎻ ＩＴＳ２Ｒ:
５′￣ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡ￣３′)的扩增测序[２１]ꎮ
１.５　 种子萌发试验

种子萌发试验参考已有的方法[２２]ꎬ并做适当修

改ꎬ具体操作如下:将 ５ ｇ 腐熟后的鸡粪￣生物炭堆肥与

去离子水按１ ∶ １０(质量体积比)混合后浸提 ３０ ｍｉｎꎬ获
得浸提液ꎬ将上海青种子先用 １％次氯酸钠溶液浸泡 １５
ｍｉｎꎬ再用蒸馏水清洗 ３ 遍ꎮ 取 ５ ｍｌ 浸提液ꎬ加入铺有

滤纸的直径 ９０ ｍｍ 的培养皿中ꎬ每皿放置 ３０ 粒种子

(共 ２ 皿)ꎬ２５ ℃培养 ４８ ｈꎮ 记录种子发芽情况和根长ꎬ
以去离子水代替浸提液的处理作为对照ꎮ
１.６　 数据分析与处理

用 Ｇｒａｐｈｐａｄ ｐｒｉｓｍ ８. ０、 Ｏｒｉｇｉｎ ２０１８ 和 Ｅｘｃｅｌ
２００７ 进行数据统计分析ꎬ借助上海美吉公司云平台

(ｈｔｔｐｓ: / / ｃｌｏｕｄ. ｍａｊｏｒｂｉｏ. ｃｏｍ / ) 进行高通量数据分

析ꎮ 分别用 ＦＬＡＳＨ １.２.１１、ＱＩＩＭＥ １.９.１ 和 ＵＣＨＩＭＥ
８.１ 进行高通量测序数据原始读数合并、质量控制

和数据优化ꎬ用 Ｕｐａｒｓｅ ７.０.１０９０、Ｂａｙｅｓｉａｎ 算法获得
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操作分类单元(ＯＴＵꎬ相似度 ９７％)ꎬ用 Ｓｉｌｖａ 细菌

１６Ｓ ｒＲＮＡ 数据库、真菌 ＩＴＳ 数据库进行细菌、真菌

分类ꎬ用 Ｍｏｔｈｕｒ １.３０.２ 计算 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 菌剂对鸡粪￣生物炭堆肥堆制过程中理化特性

的影响

２.１.１　 菌剂对堆肥堆制过程中物料颜色、状态及气

味的影响　 颜色和状态是堆肥物料腐殖化的重要表

观特征[２３]ꎮ 随着堆肥堆制过程中水分、多糖类物质

含量的变化ꎬ物料通常由块状、易粘结、有恶臭味逐

渐变得均匀松散且有土腥味ꎮ 图 １ 显示ꎬ鲜鸡粪与

生物炭混合后ꎬ堆体呈现粘结状ꎬ内部呈黑色ꎬ臭味

明显ꎮ 随着堆制过程的推进ꎬ对照(未接种菌剂)和
处理组(接种菌剂)堆体的颜色均渐变为褐色ꎮ 但

是ꎬ处理组堆体的颜色变化早于对照ꎮ 在堆肥堆制

的第 ４ ｄ 时ꎬ处理组的块状堆体物料团块已明显变

小ꎬ刺激性粪臭味基本消除ꎬ蚊蝇聚集减少ꎻ在堆肥

堆制第 １４ ｄ 时ꎬ堆体物料已呈现团粒状松散状态ꎻ
在堆肥堆制第 ５３ ｄꎬ堆体带有明显土腥味ꎮ 但是ꎬ对
照在堆肥堆制第 ３０ ｄ 才呈现团粒状松软状态ꎬ直至

堆肥堆制第 ５３ ｄ 仍有刺激性臭味ꎮ 上述表观特征

的变化表明ꎬ接种菌剂明显加快了堆肥堆体的腐熟

进程ꎮ

Ａ:堆肥堆制的现场场景ꎻＢ:不同时间堆肥物料的形态、颜色变化ꎮ
图 １　 菌剂对堆肥堆体颜色及形态的影响

Ｆｉｇ.１　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔｓ ｏｎ ｃｏｍｐｏｓｔ ｃｏｌｏｒ ａｎｄ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ

２.１.２　 菌剂对堆肥堆制过程中温度、含水率和 ｐＨ 值

的影响　 温度、ｐＨ 值和含水率与微生物新陈代谢密

切相关ꎬ经常作为判断堆肥是否腐熟的重要指标[２４]ꎮ
温度监测结果显示ꎬ对照、处理组均能在堆肥堆制的

０~４ ｄ 内快速升温ꎬ其中处理组堆体的温度在堆肥堆

制第４~１５ ｄ 维持在 ７０ ℃以上ꎬ最高温度达到 ７６ ℃ꎬ
之后温度开始下降ꎬ在堆肥堆制第 ６４ ｄꎬ堆体温度降

至 ４０ ℃左右ꎮ 对照的温度虽然在堆肥堆制的第 ４ ｄ
升至 ６０ ℃以上ꎬ但是在堆肥堆制第４~６４ ｄꎬ其温度长

期维持在 ６０ ℃以上ꎬ并且其最高温度(７２ ℃)明显低

于处理组(图 ２Ａ)ꎮ 含水率监测结果显示ꎬ物料的初

始含水率约为 ５０％ꎬ在堆肥堆制第 ５３ ｄꎬ对照、处理组

的含水率分别为 １５􀆰 ３９％、１７􀆰 ０６％ꎬ但是处理组含水

率在堆肥堆制第４~ ３０ ｄ 的下降速度明显快于对照

(图 ２Ｂ)ꎮ ｐＨ 值监测结果显示ꎬ２ 组堆肥堆体的 ｐＨ
值始终保持在７􀆰 ５~８􀆰 ３ꎬ在堆肥堆制第 ５３ ｄꎬ对照、处
理组的 ｐＨ 值分别为 ８􀆰 ２０、７􀆰 ９７ꎬ均符合中国农业有

机肥的标准ꎬ但是 ２ 组堆肥 ｐＨ 值的变化趋势有所不

同(图 ２Ｃ)ꎮ 以上结果表明ꎬ接种微生物菌剂明显促

进了鸡粪￣生物炭堆肥堆体的温度、水分和 ｐＨ 值的变

化ꎬ有利于堆肥堆体的腐熟ꎮ
２.１.３　 菌剂对堆肥堆制过程中总有机质、全氮、铵

态氮、有效磷和速效钾含量的影响　 堆肥的腐熟本

质上是微生物对物料中的有机质进行降解转化的过

程[８]ꎮ 有机质含量测定结果表明ꎬ物料中总有机质

的平均初始含量为 ３８３􀆰 ７０ ｇ / ｋｇꎬ随着堆肥堆制过程

的推进ꎬ处理组和对照有机质含量整体均呈下降趋

势ꎬ在堆肥堆制第 ５３ ｄꎬ对照和处理组的总有机质含

量分别比堆肥初期降低了 １８􀆰 ９％(７２􀆰 ６０ ｇ / ｋｇ)和

３８􀆰 ８％(１４８􀆰 ９０ ｇ / ｋｇ)(图 ３Ａ)ꎮ 全氮含量测定结果

表明ꎬ平均初始全氮含量为 ２１􀆰 ５０ ｇ / ｋｇꎬ随着堆肥堆

制过程的推进ꎬ处理组与对照的全氮含量均呈上升

趋势ꎬ在堆肥堆制第 ５３ ｄꎬ对照和处理组全氮含量分

别增加了 ３６􀆰 ０５％ (７􀆰 ７５ ｇ / ｋｇ) 和 ６４􀆰 ０５％ (１３􀆰 ７７
ｇ / ｋｇ)(图 ３Ｂ)ꎮ 铵态氮含量测定结果表明ꎬ铵态氮

的平均初始含量为 １８６􀆰 ２０ ｍｇ / ｋｇꎬ在堆肥堆制过程

中ꎬ处理组的铵态氮含量始终低于对照ꎬ在堆肥堆制

第 ５３ ｄꎬ对照和处理组的铵态氮含量分别比堆肥初

９６９王瑞飞等:菌剂对鸡粪￣生物炭堆肥理化性质和微生物群落结构的影响



期降低了 ３０􀆰 ５％ (５６􀆰 ７０ ｍｇ / ｋｇ) 和 ５０􀆰 ８％ (９４􀆰 ５３
ｍｇ / ｋｇ)(图 ３Ｃ)ꎮ 以上结果表明ꎬ菌剂能极大促进

有机质分解ꎬ增加堆肥堆体的全氮含量ꎬ减少堆肥堆

体中的铵态氮含量ꎬ从而产生明显的保氮效果ꎮ

Ａ:温度ꎻＢ:含水率ꎻＣ:ｐＨ 值ꎮ
图 ２　 菌剂对堆肥堆体温度、含水率及 ｐＨ 值的影响

Ｆｉｇ.２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔｓ ｏｎ ｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅꎬ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｐＨ

Ａ:总有机质含量ꎻＢ:全氮含量ꎻＣ:铵态氮含量ꎮ
图 ３　 菌剂对堆肥堆体中总有机质、全氮及铵态氮含量的影响

Ｆｉｇ.３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒꎬ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｉｎ ｃｏｍｐｏｓｔ

　 　 有效磷含量测定结果表明ꎬ物料中的有效磷初

始含量为 ７１􀆰 ００ ｍｇ / ｋｇꎬ在堆肥堆制过程中ꎬ处理组

的有效磷含量始终高于对照(图 ４Ａ)ꎮ 在堆肥堆制

第 ５３ ｄꎬ对照和处理组的有效磷含量分别比堆肥初

期增加了 １６􀆰 ５％ (１１􀆰 ７５ ｍｇ / ｋｇ) 和 ３８􀆰 ６％ (２７􀆰 ４５
ｍｇ / ｋｇ)ꎮ 速效钾含量测定结果表明ꎬ物料中的速效

钾初始含量为 ２２４􀆰 １０ ｍｇ / ｋｇꎬ其在堆肥堆制过程中

的变化趋势与有效磷含量相似ꎬ在堆肥堆制第 ５３ ｄꎬ
对照和处理组的速效钾含量分别比堆肥初期增加

３５􀆰 １％ ( ７８􀆰 ７４ ｍｇ / ｋｇ) 和 ５７􀆰 ６％ ( １２９􀆰 １４ ｍｇ / ｋｇ)
(图 ４Ｂ)ꎮ 由此可见ꎬ菌剂能够促使物料中的磷元

素、钾元素向更易被植物吸收的可利用态转变ꎮ
２.２　 菌剂对堆肥堆制过程中细菌、真菌群落多样性

的影响

　 　 高通量测序结果显示ꎬ不同样品产生的细菌高

质量序列数为４５ １８９~ ５６ ０３８条ꎬ这些序列聚类为

３７７~６３２ 个分类操作单元(Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕ￣
ｎｉｔꎬＯＴＵ)ꎻ真菌高质量序列数为５５ ３９０~ ７３ ２３４条ꎬ

这些序列聚类为 １２８~ ６３７ 个 ＯＴＵꎮ 处理组细菌

ＯＴＵ 数量和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数在各个时期均明显高于对

照ꎬ而真菌的相应数值总体上表现出相反趋势(表
１)ꎮ 上述结果表明ꎬ菌剂促进了堆肥堆制过程中微

生物群落结构的变化ꎮ
２.２.１　 菌剂对堆肥堆制过程中细菌群落组成的影

响 　 如图 ５ 所示ꎬ在门水平上ꎬ对照中厚壁菌门

(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)细菌的相对丰度维持在 ８０􀆰 ０％以上ꎬ为
绝对优势菌门ꎬ放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)细菌的相

对丰度在堆肥堆制后期(第 ５３ ｄ)明显提高ꎬ达到

１６􀆰 ００％ꎮ 处理组中ꎬ厚壁菌门( Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)在堆肥

堆制前 ３０ ｄ 仍 为 绝 对 优 势 菌 门ꎬ 相 对 丰 度 >
７８􀆰 ００％ꎬ但是放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)细菌的相对

丰度在堆肥堆制后期(第 ５３ ｄ)提高到 ６６􀆰 ４０％ꎬ取
代厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)细菌成为最丰富的细菌门

细菌ꎬ变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、拟杆菌门(Ｂａｃｔｅ￣
ｒｏｉｄｅｔｅｓ)和绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)细菌的相对丰度

也明显提高ꎬ分别达到为 ４􀆰 ８０％、１０􀆰 ００％和 ６􀆰 ００％ꎮ
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Ａ:有效磷含量ꎻＢ:速效钾含量ꎮ
图 ４　 菌剂对堆肥堆体中有效磷、速效钾含量的影响

Ｆｉｇ.４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ａｎｄ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｉｎ ｃｏｍｐｏｓｔ

表 １　 高温堆肥堆体样品中细菌、真菌的丰度与多样性

Ｔａｂｌｅ １　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｈｉｇｈ￣ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｃｏｍｐｏｓｔ ｓａｍｐｌｅｓ

样品

细菌

序列数
(个)

操作单元数
(个) 覆盖率 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

真菌

序列数
(个)

操作单元数
(个) 覆盖率 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

ＣＳ ４５ １８９ ４１８ ０.９９６ ２.９０ ６９ ３６０ ２６７ ０.９９９ ８ ３.８２
Ｃ１４ ４５ ５６９ ４９７ ０.９９４ ３.４５ ７１ １３６ ６３７ ０.９９９ ６ ４.１２
Ｃ３０ ４５ ４０８ ３７７ ０.９９６ １.６４ ６９ ５４７ ２０６ ０.９９９ ９ ４.３０
Ｃ５３ ５１ ５６０ ５０５ ０.９９６ ３.３０ ６６ ６４１ １８１ ０.９９９ ８ ３.５１
Ｔ１４ ４５ ８８９ ６３２ ０.９９４ ３.８８ ５５ ３９０ ２２１ ０.９９９ ７ ３.２０
Ｔ３０ ４８ ９５２ ５３５ ０.９９５ ３.３０ ７３ ２３４ ２４６ ０.９９９ ８ ４.２５
Ｔ５３ ５６ ０３８ ６１６ ０.９９６ ３.７９ ６１ １８７ １２８ ０.９９９ ５ ０.３７

样品编号中ꎬＣＳ 代表鸡粪和生物炭的起始混合样品ꎬＣ 表示对照ꎬＴ 表示处理组ꎬ１４、３０、５３ 分别代表堆肥堆制时间为 １４ ｄ、３０ ｄ、５３ ｄꎮ

ＣＳ 代表鸡粪和生物炭的起始混合样品ꎬＣ 表示对照ꎬＴ 表示处理

组ꎬ１４、３０、５３ 分别代表堆肥堆制时间为 １４ ｄ、３０ ｄ、５３ ｄꎮ Ｆｉｒｍｉ￣
ｃｕｔｅｓ:厚壁菌门ꎻＡｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ:放线菌门ꎻＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ:变形菌

门ꎻＢａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ:拟杆菌门ꎻＣｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ:绿弯菌门ꎻＯｔｈｅｒｓ:其他ꎮ
图 ５　 门水平上细菌群落组成

Ｆｉｇ.５　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

　 　 如图 ６ 所示ꎬ在堆肥堆制第 １４ ｄꎬ在属水平上ꎬ对
照细菌相对丰度大于 １％的优势属主要为樱桃样芽孢

杆菌(Ｃｅｒａｓｉｂａｃｉｌｌｕｓ)、未分类芽孢杆菌(Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ￣ｆ￣
Ｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ)、假纤细芽孢杆菌(Ｐｓｅｕｄｏｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ)、芽
孢杆菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)和肉杆菌(Ａｔｏｐｏｓｔｉｐｅｓ)等ꎮ 随着堆肥

堆制过程的进行ꎬ上述属细菌的相对丰度不断发生变

化ꎬ如肉杆菌(Ａｔｏｐｏｓｔｉｐｅｓ)的相对丰度明显降低ꎬ樱桃样

芽孢杆菌、未分类芽孢杆菌的相对丰度先升后降ꎬ在堆

肥堆制第 ５３ ｄ 接近 ０ꎻ布哈加瓦氏菌(Ｂｈａｒｇａｖａｅａ)、假
纤细芽孢杆菌的相对丰度先降后升ꎬ在堆肥堆制第 ５３
ｄꎬ相对丰度分别高达 ３３􀆰 ２３％、１０􀆰 ７５％ꎮ 在堆肥堆制第

１４ ｄꎬ处理组相对丰度大于 １􀆰 ００％的优势菌属(１０ 个)
与对照(８ 个)有高度的相似性(７ 个一致)ꎬ但是相对丰

度存在显著差异ꎬ如樱桃样芽孢杆菌、假纤细芽孢杆菌

在处理组的相对丰度分别为 ３􀆰 ２０％、２２􀆰 １７％ꎬ但在对照

中的相对丰度分别为 ２２􀆰 １２％、１１􀆰 ４０％ꎮ 随着堆肥堆制

过程的推进ꎬ处理组与对照中相对丰度大于 １􀆰 ００％的

共有属的组成成员逐渐减少ꎬ在堆肥堆制第 ５３ ｄꎬ处理

组只有 ５ 个相对丰度大于 １􀆰 ００％的属与对照相同ꎬ并
且这些属的相对丰度均低于 ４􀆰 ００％ꎮ 进一步分析发

现ꎬ处理组中糖霉菌(Ｇｌｙｃｏｍｙｃｅｓ)、阮继生氏菌(Ｒｕａ￣
ｎｉａ)、布哈加瓦氏菌(Ｂｈａｒｇａｖａｅａ)的相对丰度较高ꎬ分
别为 ８􀆰 ００％、１３􀆰 ３９％、１６􀆰 ４６％ꎬ而对照中这 ３ 个细菌的

相对丰度则接近 ０ꎻ布哈加瓦氏菌(Ｂｈａｒｇａｖａｅａ)、假纤

细芽孢杆菌、薄壁芽孢杆菌(Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ)、海洋芽孢

杆菌(Ｏｃｅａｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ)表现出相反的趋势ꎮ 由此可见ꎬ
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在属水平上ꎬ处理组和对照的细菌群落结构在堆肥堆 制进程中的变化有明显差异ꎮ

Ａ:第 １４ ｄ 相对丰度差异显著的细菌属ꎻＢ:第 ３０ ｄ 相对丰度差异显著的细菌属ꎻＣ:第 ５３ ｄ 相对丰度差异显著的细菌属ꎮ ＣＳ 代表鸡粪和生

物炭的起始混合样品ꎬＣ 表示对照ꎬＴ 表示处理组ꎬ１４、３０、５３ 分别代表堆肥堆制时间为 １４ ｄ、３０ ｄ、５３ ｄꎮ Ｐｓｅｕｄｏｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ:假纤细芽孢杆

菌ꎻＣｅｒａｓｉｂａｃｉｌｌｕｓ:樱桃样芽孢杆菌ꎻＵｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ￣ｆ￣Ｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ:未分类芽孢杆菌ꎻ Ｂａｃｉｌｌｕｓ:芽孢杆菌ꎻＢｈａｒｇａｖａｅａ:布哈加瓦氏菌ꎻＡｔｏｐｏｓｔｉｐｅｓ:肉
杆菌ꎻＯｃｅａｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ:海洋芽孢杆菌ꎻＴｈｅｒｍｏｂｉｆｉｄａ:高温双歧菌属ꎻＡｍｐｈｉｂａｃｉｌｌｕｓ:双芽孢杆菌属ꎻＳａｃｃｈａｒｏｍｏｎｏｓｐｏｒａ:糖单胞菌属ꎻＴｅｐｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉ￣
ｕｍ:热微菌属ꎻＰｌａｎｉｆｉｌｕｍ:直丝菌属ꎻＳｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ:链霉菌属ꎻＣｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿１:棒状杆菌＿１ꎻＧｌｙｃｏｍｙｃｅｓ:糖霉菌ꎻＲｕａｎｉａ:阮继生氏菌ꎻＧｒａｃｉｌｉ￣
ｂａｃｉｌｌｕｓ:薄壁芽孢杆菌属ꎻＵｎｌａｓｓｉｆｉｅｄ￣ｆ￣Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｃｅａｅ:未分类的微球菌科成员ꎻＶｉｒｇｉｂａｃｉｌｌｕｓ:枝芽孢杆菌属ꎻＳａｌｉｎｉｃｏｃｃｕｓ:盐水球菌属ꎻＢｒａｃｈｙ￣
ｂａｃｔｅｒｉｕｍ:短状杆菌属ꎻＧｅｏｒｇｅｎｉａ:乔治菌属ꎻＢｒｅｖｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ:短杆菌属ꎻＮｏｒａｎｋ￣ｆ￣Ｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ:未明确属的芽孢杆菌科成员ꎮ

图 ６　 属水平上细菌相对丰度有显著差异的群落

Ｆｉｇ.６　 Ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗｉｔｈ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ
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２.２.２　 菌剂对堆肥堆制过程中真菌群落组成的影

响　 如图 ７ 所示ꎬ在门水平上ꎬ子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏ￣
ｔａ)、被孢霉门 (Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)、未分类真菌门

(Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ￣Ｆｕｎｇｉ)和担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)为

所有样品中的优势菌门ꎬ尤其是 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 占有绝

对优势地位ꎬ其在各样品中的相对丰度为５７.７３％~
９８􀆰 ７６％ꎮ 此外ꎬ对照样品中 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 的相对丰度

在堆肥堆制第 ３０ ｄ、５３ ｄ 分别为 ５９􀆰 ２４％、７４􀆰 １４％ꎬ
明显低于其在处理组第 ３０ ｄ 的相对丰度(６９􀆰 ９４％)
和第 ５３ ｄ 的相对丰度(９８􀆰 ７６％)ꎮ

ＣＳ 代表鸡粪和生物炭的起始混合样品ꎬＣ 表示对照ꎬＴ 表示处理

组ꎬ１４、３０、５３ 分别代表堆肥堆制时间为 １４ ｄ、３０ ｄ、５３ ｄꎮ Ａｓｃｏ￣
ｍｙｃｏｔａ:子囊菌门ꎻＭｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ:被孢霉门ꎻＵｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｋ ＿
Ｆｕｎｇｉ:未分类真菌ꎻＢａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ:担子菌门ꎻＯｔｈｅｒｓ:其他ꎮ
图 ７　 门水平上真菌群落组成

Ｆｉｇ.７　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

　 　 如图 ８ 所示ꎬ在属水平上ꎬ在堆制第 １４ ｄ 的堆

肥样品中ꎬ对照、处理组中相对丰度>１􀆰 ００％的属

均包含被孢霉(Ｍｏｒｔｉｅｒｌｌａ)、木霉(Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ)、念
珠菌 (Ｄｉｕｔｉｎａ)、篮状菌 ( Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ) 和镰刀霉

(Ｆｕｓａｒｉｕｍ) 等ꎬ但被孢霉 (Ｍｏｒｔｉｅｒｌｌａ)、木霉 ( Ｔｒｉ￣
ｃｈｏｄｅｒｍａ)在处理组中的相对丰度均高于对照ꎬ而
篮状菌属( Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ)、德巴利氏酵母(Ｄｅｂａｒｙｏ￣
ｍｙｃｅｓ)则相反ꎮ 随着堆肥堆制进程的推进ꎬ被孢霉

(Ｍｏｒｔｉｅｒｌｌａ)、念珠菌(Ｄｉｕｔｉｎａ)、篮状菌( Ｔａｌａｒｏｍｙ￣
ｃｅｓ)和镰刀霉(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)的相对丰度在对照中均

出现显著下降ꎬ在堆肥堆制第 ５３ ｄ 均低于 ５􀆰 ００％ꎻ
毛孢子菌(Ｃｕｔａｎｅｏｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｏｎ)的相对丰度则显著

上升ꎬ在堆肥堆制第 ５３ ｄ 达到 ６􀆰 ９０％ꎻ德巴利氏酵

母(Ｄｅｂａｒｙｏｍｙｃｅｓ)的相对丰度先下降后上升ꎬ在堆

肥堆制第 ５３ ｄ 达到 １３􀆰 ４５％ꎮ 在处理组中ꎬ尽管上

述菌的相对丰度随着堆肥堆制进程的推进也表现

出浮动ꎬ但是枝顶孢霉(Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ)在处理组中的

相对丰度变化最为明显ꎬ呈现连续升高的趋势ꎬ在
堆肥堆制第 ５３ ｄ 高达 ９４􀆰 ９％ꎬ成为处理组真菌群

落中 的 绝 对 主 导ꎬ 其 他 菌 的 相 对 丰 度 均 低 于

１􀆰 ００％ꎬ而对照中枝顶孢霉(Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ)的相对丰

度则一直处于较低水平ꎮ 因此可见ꎬ真菌群落成

员的相对丰度在处理组和对照中表现出明显差

异ꎮ
２.３　 菌剂处理的堆肥促进上海青种子萌发和根生

长的效果

　 　 在菌剂处理的堆肥浸提液培养下ꎬ上海青种子

的萌发结果如图 ９ 所示ꎬ可以看出ꎬ处理组种子培养

４８ ｈ 的萌发率(９１􀆰 ６０％)高于对照(８３􀆰 ３０％)ꎬ其平

均根长(１􀆰 ５９ ｃｍ)是对照(１􀆰 ２５ ｃｍ)的 １􀆰 ２７ 倍ꎮ 因

此可见ꎬ菌剂处理的堆肥有效刺激了种子萌发和根

生长ꎬ对植物生长有潜在促进作用ꎮ

３　 讨 论

高温堆制是实现禽畜粪便资源化、无害化的重

要手段ꎬ但是传统的高温堆制往往存在周期长、营养

流失多等问题[２]ꎮ 接种微生物菌剂能够直接影响

堆体中的微生物组成ꎬ从而有效促进堆肥腐熟ꎬ克服

传统高温堆制的缺点ꎮ 因此ꎬ开发高效腐熟菌剂ꎬ深
入探讨其微生物学机制就显得尤为重要ꎮ

相关研究结果表明ꎬ堆肥是否腐熟不能用单一

指标进行评价[２４]ꎮ 因此ꎬ本研究首先综合评价菌剂

对鸡粪￣生物炭堆肥堆制过程中多个腐熟指标的影

响ꎮ 结果显示ꎬ菌剂显著促进鸡粪￣生物炭堆肥堆制

过程中温度、含水率、ｐＨ 值的变化和臭味的去除ꎬ并
缩短腐熟时间ꎬ而且菌剂处理的堆肥最终全氮、有效

磷和速效钾含量均高于对照ꎮ 本研究结果也得到了

其他研究结果的间接支持ꎮ 例如ꎬＸｕ 等[２５] 研究发

现ꎬ由部分高温和中温微生物组成的菌剂可使牛粪￣
秸秆堆肥中的氨气释放量减少２９.９８％~ ４６􀆰 ９４％ꎻＬｉ
等[２６]研究发现ꎬ由枯草芽孢杆菌等菌种组成的菌剂

延长了猪粪￣玉米芯堆肥的高温时间ꎬ使堆肥中的硝

态氮含量比对照高 ２１ ｇ / ｋｇꎮ 尽管本研究中所用菌

剂能高效促进鸡粪￣生物炭堆肥堆体腐熟ꎬ但是在中

国ꎬ猪、牛、禽、羊的粪污产生量分别占畜禽粪污总产

量的 ３３􀆰 ９％、４８􀆰 ３％、４􀆰 ７％、１３􀆰 １％[２７]ꎮ 因此ꎬ本研

究中所用菌剂能否在其他禽畜粪便堆肥中广泛应用

值得进一步探讨ꎮ
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Ａ:堆肥堆制第 １４ ｄ 相对丰度差异显著的真菌属ꎻＢ:堆肥堆制第 ３０ ｄ 相对丰度差异显著的真菌属ꎻＣ.堆肥堆制第 ５３ ｄ 相对丰度差异显著的

真菌属ꎮ ＣＳ 代表鸡粪和生物炭的起始混合样品ꎬＣ 表示对照ꎬＴ 表示处理组ꎬ１４、３０、５３ 分别代表堆肥堆制的第 １４ ｄ、３０ ｄ、５３ ｄꎮ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ:
被孢霉ꎻＤｉｕｔｉｎａ:念珠菌ꎻＤｅｂａｒｙｏｍｙｃｅｓ:德巴利氏酵母ꎻＴａｌａｒｏｍｙｃｅｓ:篮状菌ꎻ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ:木霉ꎻＦｕｓａｒｉｕｍ:镰刀霉ꎻＡｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ:曲霉ꎻＣｕｔａｎｅｏｔｒｉ￣
ｃｈｏｓｐｏｒｏｎ:毛孢子菌ꎻＷａｌｌｅｍｉａ:节担菌属ꎻＧｕｅｈｏｍｙｃｅｓ:耐冷酵母属ꎻＰｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ:小不整球壳属ꎻＭｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ:绿僵菌属ꎻＰｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ:青霉属ꎻ
Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ:枝顶孢霉ꎻＤｉｃｈｏｔｏｍｏｐｉｌｕｓ:二分枝毛壳属ꎻＤｉｐｏｄａｓｃｕｓ:双足囊菌属ꎻＳａｉｔｏｚｙｍａ:沙蜥属ꎻＡｃａｕｌｉｕｍ:无茎真菌属ꎻＡｃｒｏｓｔａｌａｇｍｕｓ:笋顶孢

属ꎻＭｅｌａｎｏｃａｒｐｕｓ:黑果球粉衣属ꎮ
图 ８　 属水平的真菌相对丰度存在显著差异的物种

Ｆｉｇ.８　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

微生物群落是影响堆肥腐熟的核心因素[２８￣３１]ꎬ
本研究结果表明ꎬ外加菌剂能高效促进堆肥堆制过

程中微生物群落的变化ꎮ 与对照相比ꎬ菌剂处理堆

肥中的一些门如放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、子囊菌
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Ａ:不同时间点的根长ꎻＢ:培养第 ４８ ｈ 的发芽率ꎻＣ:培养第 ４８ ｈ 的根长ꎮ
图 ９　 菌剂处理的堆肥对上海青种子萌发率和根长的影响

Ｆｉｇ.９　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｔ ｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔｓ ｏｎ ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ａｎｄ ｒｏｏｔ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ􀆰 ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ (Ｌｉｎ￣
ｎａｅｕｓ) Ｋｉｔａｍｕｒａ

门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)的相对丰度显著升高ꎬ可能由于菌

剂处理的堆肥提前进入腐熟期ꎬ为这些微生物生长

提供了良好的环境条件[３２]ꎮ 属水平的分析结果表

明ꎬ菌剂可能从 ２ 个方面促进鸡粪￣生物炭堆肥中微

生物群落的演替ꎮ 一方面ꎬ接种菌剂提高了与有机

质降解、同化相关微生物[如假纤细芽孢杆菌(Ｐｓｅｕ￣
ｄｏｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ)、直丝菌 (Ｐｌａｎｉｆｉｌｕｍ) [３３￣３４] )] 的相

对丰度ꎬ同时降低了与碳氮损失相关微生物[如樱

桃 样 芽 孢 杆 菌 ( Ｃｅｒａｓｉｂａｃｉｌｌｕｓ )、 肉 杆 菌

(Ａｔｏｐｏｓｔｉｐｅｓ) [３５￣３６]]的相对丰度ꎮ 上述结果与菌剂促

进鸡粪￣生物炭堆肥中总有机质含量减少和全氮含

量增加的结果相呼应ꎮ 另一方面ꎬ菌剂促进了生防

真菌的生长ꎮ 例如ꎬ枝顶孢霉(Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ)中的成

员如 Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ ｓｐ􀆰 Ｌｄ￣０３ 能够抑制病原真菌镰刀

霉(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)的生长ꎬ可能通过产生多种肽类和环

肽类抗生素实现[３７￣３８]ꎮ 在本研究中ꎬ 枝顶孢霉

(Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ)在处理组堆肥堆制进程中相对丰度持

续升高ꎬ最终高达 ９４􀆰 ９％ꎮ 此外ꎬ菌剂处理能够明

显降低一些潜在病原菌如毛孢子菌(Ｃｕｔａｎｅｏｔｒｉｃｈｏｓ￣
ｐｏｒｏｎ) [３９]、镰刀霉(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)的相对丰度ꎮ 此外ꎬ在
堆肥堆制第 １４ ｄ、３０ ｄꎬ处理组堆肥中布哈加瓦氏菌

(Ｂｈａｒｇａｖａｅａ)、假纤细芽孢杆菌(Ｐｓｅｕｄｏｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌ￣
ｌｕｓ)、薄壁芽孢杆菌(Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ)的相对丰度均显

著高于对照ꎬ然而在堆肥堆制第 ５３ ｄꎬ上述细菌在对

照中的相对丰度却显著高于处理组ꎮ 由此可见ꎬ布
哈加瓦氏菌(Ｂｈａｒｇａｖａｅａ)、假纤细芽孢杆菌(Ｐｓｅｕｄ￣
ｏｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ)、薄壁芽孢杆菌(Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ)这 ３
个菌在常规的鸡粪￣生物炭堆肥堆制过程中也会随

着堆肥堆制进程的推进而使相对丰度发生改变ꎬ但
是接种菌剂则会加速这一过程ꎮ

综上ꎬ接种微生物菌剂可能通过影响堆肥堆

制过程中物质转化相关微生物的相对丰度、抑制

病原微生物生长、加速高温堆肥堆制过程中微生

物的演替等促进堆肥理化性质的变化ꎬ从而提高

堆肥的腐熟速度和质量ꎮ 本研究结果为阐明微生

物菌剂在高温堆肥堆制过程中的微生物学机制及

其应用提供了参考ꎬ在下一步研究中ꎬ将对菌剂接

入量、菌剂中各菌种比例对堆肥堆制进程的影响

及菌剂使用范围进行探究ꎬ以期开发出更为高效

的堆肥腐熟菌剂ꎮ

４　 结 论

微生物菌剂能够高效促进鸡粪￣生物炭堆肥过

程中温度、水分、ｐＨ 值的变化和臭味的去除ꎬ增加堆

肥中的总氮、有效磷钾含量ꎬ减少堆肥中铵态氮含

量ꎬ因此微生物菌剂能有效加快鸡粪￣生物炭堆肥的

腐熟进程ꎬ提高堆肥质量ꎮ 微生物菌剂能够高效促

进鸡粪￣生物炭堆肥堆制过程中微生物群落的演替ꎮ
在门水平上ꎬ菌剂能够促使堆肥堆体中绝对优势真

菌子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)真菌的相对丰度明显提

高ꎬ而绝对优势细菌由厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)细菌变

为放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)细菌ꎻ在属水平上ꎬ菌剂

能够刺激堆肥堆体中具有强有机质降解能力的假纤

细芽孢杆菌 (Ｐｓｅｕｄｏｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ)、布哈加瓦氏菌

(Ｂｈａｒｇａｖａｅａ)等和具有生防潜力的链霉菌(Ｓｔｒｅｐｔｏ￣
ｍｙｃｅｓ)、枝顶孢霉(Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ)等相对丰度提高ꎬ降
低一些致病性真菌属[如毛孢子菌(Ｃｕｔａｎｅｏｔｒｉｃｈｏｓ￣
ｐｏｒｏｎ)和镰刀霉(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)]真菌的相对丰度ꎮ 处

理组堆肥有效刺激了上海青种子萌发和根生长ꎬ种
子培养 ４８ ｈ 后的萌发率、根长分别达到 ９１􀆰 ６０％、
１􀆰 ５９ ｃｍꎬ均高于对照ꎮ

５７９王瑞飞等:菌剂对鸡粪￣生物炭堆肥理化性质和微生物群落结构的影响
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