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枸杞枝条发酵木质纤维素降解与微生物群落多样性研究
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摘要：为探讨枸杞枝条基质化发酵中木质纤维素降解、微生物群落代谢能力及多样性特征，采用正交试验设计，以

枸杞枝条粉和苦豆子茎秆粉质量比为 ４∶１混合为试材，采用 Ｂｉｏｌｏｇ ＥＣＯ鉴定方法，研究不同发酵因子对枸杞枝条

基质化发酵中微生物群落结构和多样性的影响。结果表明：发酵结束时，枸杞枝条基质纤维素、半纤维素和木质素

降解率分别在 １５％、１９％及 １０％以上；木质纤维素降解率在温度为 ６０℃、含水率为 ６０％、添加油饼氮源及接种粗纤

维素降解菌处理条件下较高，其中纤维素、半纤维素和木质素降解率分别在 １８１２％ ～１９２２％、２３５５％ ～２５２１％

和１３８７％ ～１４２４％范围内，显著高于其他处理；该处理增加了枸杞枝条基质发酵高温期时微生物的活性和多样

性，平均颜色变化率分别为 １０１９、１０６２、０９４３和 １１１７，微生物多样性香浓指数、优势度指数和丰富度指数分别

在 ２３２１～２３６５、０９３０～０９４１和 １８７８～２０３３范围内，提高了枸杞枝条粉堆体中微生物对部分碳源的代谢能

力，从而可促使有机质降解。
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　　引言

农业废弃物资源化合理利用与管理是我国高度

关注的农业和环境问题
［１－２］

。如何循环利用和产出

农业废弃物资源是我国实现资源友好发展的关键节

点，利用这些资源制作多样化、无害化园艺基质，不

仅可以缓解环境污染与资源浪费问题，而且还为补

充或替代当前不可再生资源的草炭基质提供原料来

源，对保护环境和发展无土设施农业都大有益处。

宁夏现有枸杞种植面积达５３４万 ｈｍ２以上，且
逐年增加，据估算年剪枝量达 ２０万 ｔ以上，但这些
资源的应用仅局限于焚烧、废弃，少量的用于防沙造

林或者插扦育苗，丰富的可再生枸杞资源需要后续

产业的开发。从事栽培基质研究的学者已从微生物

菌剂、碳氮比、氮源类型及比例对枸杞枝条粉基质化

发酵的堆温、碳素、氮素、物理性状、生物学性状等指

标进行了较多研究
［３－５］

，但对枸杞枝条发酵中木质

纤维素降解及微生物群落多样性的研究鲜有报道。

据测定，枸杞枝条粉富含 ９７３０％木质纤维素，是牛
粪堆肥中木质纤维素的１３８～１８６倍［６］

，玉米秸秆

的１５０倍，玉米芯的１２３倍，小麦秸秆的 １３５倍，
稻草的 １４７倍［７］

。木质纤维素的降解是限制堆肥

（基质化）腐熟进程及影响堆肥产品品质的关键因

素
［８］
，微生物群落种类的多样性及其代谢能力是影

响堆肥中木质纤维素降解的关键因素
［９－１０］

。文

献［１１－１２］研究表明，在堆肥（基质化）过程中添加
有机物或接种微生物菌剂对微生物群落活性、多样

性及碳源的利用影响较大。Ｂｉｏｌｏｇ微平板法是一种
分析堆肥过程中微生物群落活性、多样性及碳源利

用的有效手段
［１２－１４］

。本文以枸杞枝条粉和苦豆子

茎秆粉质量比 ４∶１混合为研究对象，在借助 Ｂｉｏｌｏｇ
方法研究温度、含水率、外源菌剂及氮源对枸杞枝条

基质化发酵中微生物群落的结构和功能多样性时，

将碳源代谢利用情况与发酵基质中实际可利用碳源

联系起来，以更好地了解枸杞枝条基质化发酵中木

质纤维素的降解特性、微生物群落代谢能力及多样

性特征，为枸杞枝条基质化整个体系进一步优化提

供技术依据。

１　材料与方法

１１　试验材料来源及含量
本试验于 ２０１５—２０１６年在宁夏农林科学院园

林场基质发酵场基地进行，试验材料有宁夏中宁枸

杞枝条粉、苦豆子茎秆粉、鸡粪、油饼（胡麻榨完油

后的渣滓压成饼）、堆肥发酵菌剂（粉剂，有效活菌

总数在２×１０１０ＣＦＵ／ｇ以上），粗纤维降解菌（粉剂，

有效活菌总数在１０９ＣＦＵ／ｇ以上），锯末专用复合菌
（粉剂，有效活菌总数在 ２×１０８ＣＦＵ／ｇ以上），其基
本性质见表１。

表 １　物料基本性质

Ｔａｂ．１　Ｂａｓｉｃｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓｏｆｍａｔｅｒｉａｌｓ

物料 ｐＨ值

总氮

质量比／

（ｇ·ｋｇ－１）

总磷

质量比／

（ｇ·ｋｇ－１）

总钾

质量比／

（ｇ·ｋｇ－１）

有机碳

质量比／

（ｇ·ｋｇ－１）

枸杞枝条粉 ６８１ １００４ ０７８ ３０１ ５６７４１

鸡粪 ８６２ ２４２２ ８６８ １１８０ １２６５６

油饼 ５５１１ １９２５ １４８６ ２６１６６

１２　试验设计
以粉碎长度 ０３～０５ｃｍ枸杞枝条粉和苦豆

子茎秆粉为主材料，质量比为 ４∶１进行混合，用鸡
粪、油饼、尿素等辅料调节碳氮比至 ３０∶１，试验采
用Ｌ９（３

４
）正交设计，设置了翻堆温度、含水率、氮

源、微生物菌剂 ４个因素，每个因素设置 ３个水
平，共设 ９个处理（表 ２），每个处理设 ３次重复。
将粉碎的枸杞枝条装入容积为 １ｍ３的发酵池，用
水洒湿，微生物菌按照粉末菌剂、麸皮质量比 １∶１０
混合，然后按液料比 ０００５ｍＬ／ｇ分 ２次接种，第 １
次在发酵初始时接种，第 ２次在发酵 １０ｄ时结合
翻料同时接种，初始含水率调节至 ６５％，覆盖塑料
薄膜进行发酵。

表 ２　枸杞枝条基质化发酵 Ｌ９（３
４）正交试验设计

Ｔａｂ．２　ＯｒｔｈｏｇｏｎａｌｄｅｓｉｇｎｏｆＬ９（３
４）ｆｏｒｗｏｌｆｂｅｒｒｙｂｒａｎｃｈｅｓ

ｓｕｂｓｔｒａｔｅｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ

试验序号 温度／℃ 含水率／％ 微生物菌剂 氮源类型

１ ７０ ６０ 锯末发酵菌剂 尿素

２ ７０ ５０ 粗纤维降解菌 鸡粪

３ ７０ ４０ 堆肥发酵菌剂 油饼

４ ６０ ６０ 粗纤维降解菌 油饼

５ ６０ ５０ 堆肥发酵菌剂 尿素

６ ６０ ４０ 锯末发酵菌剂 鸡粪

７ ５０ ６０ 堆肥发酵菌剂 鸡粪

８ ５０ ５０ 锯末发酵菌剂 油饼

９ ５０ ４０ 粗纤维降解菌 尿素

　　温度设置 ３个水平，分别为翻堆上限温度 ７０、
６０、５０℃，当温度高于翻堆上限温度时进行翻堆；含
水率设置 ３个水平，分别为 ６０％、５０％、４０％，当基
质含水率低于设置的基质含水率控制下限时，补充

灌溉水至初始含水率的 ６５％；微生物菌剂设置 ３个
水平：锯末发酵菌剂、粗纤维降解菌和堆肥发酵菌

剂；氮源设置３个类型：尿素、烘干鸡粪和油饼。
１３　取样方法

发酵过程中，于第 ４０天对发酵堆体取样，取样
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方法为：在物料翻堆前取每个重复的中心物料约

２５０ｇ，装入无菌密封袋，待实验室测定用。
１４　试验测定指标、方法及数据处理

（１）木质纤维素：采用 ＦＩＢＥＲＴＥＣ２０１０型全自
动纤维测定仪进行纤维素、半纤维素和木质素的测

定
［１５］
。

（２）微生物群落多样性：采用有 ３１种碳源的生
态板（Ｂｉｏｌｏｇ ＥＣＯ）分析微生物群落的代谢特征，称
取１０ｇ发酵基质（称量前测量含水率），加入 ９０ｍＬ
无菌生理盐水稀释，在摇床里振摇３０ｍｉｎ，静置沉淀
３～５ｍｉｎ，然后进行 １００倍稀释，以每孔 １５０μＬ稀
释液加入微孔板中，将制备好的菌悬液倒入无菌移

液槽中，使用８道移液器将其接种于微平板的 ９６孔
中。接种好的微平板放到铺有６层纱布的塑料饭盒
中，为防止微平板鉴定孔中的菌悬液挥发，纱布保持

一定的湿度。塑料饭盒用保鲜膜包裹，保鲜膜上用

注射针头刺若干个小孔，以保证微生物培养所需要

的氧气，将微平板避光培养。ＥＣＯ生态板放到 ３０℃
恒温培养。分别于 ２４、４８、７２、９６、１２０、１６８ｈ时读
数，测定波长均为５９０ｎｍ。

平均颜色变化率是反映土壤微生物代谢活性，

即利用单一碳源能力的指标，计算公式
［１６］
为

ＡＷＣＤ＝∑（Ｃｉ－Ｒ）／ｎ

式中　Ｃｉ———第 ｉ个非对照孔的吸光度
Ｒ———对照孔的吸光度
ｎ———培养基碳源种类数（本文取３１）

Ｓｈａｎｎｏｎ Ｗｉｅｎｅｒ多样性指数计算公式［１７－１９］

为：Ｈ′＝－∑Ｐｉ－ｌｎＰ。式中 Ｐｉ表示第 ｉ个非对照

孔中的吸光度与所有非对照孔吸光度总和的比值，

即 Ｐｉ＝（Ｃｉ－Ｒ）／∑（Ｃｉ－Ｒ）；Ｓｉｍｐｓｏｎ优势度指数

Ｄ＝１－∑Ｐ２ｉ。

（３）采用软件 ＤＰＳ７０５和 Ｅｘｃｅｌ２００３对试验数
据进行方差及多重比较（Ｄｕｎｃａｎ新复极差法）。

２　结果与分析

２１　木质纤维素含量
由表 ３可以看出，与发酵前相比，处理的纤维

素、半纤维素和木质素质量分数均低于处理前，各处

理纤维素降解率均在１５％以上，半纤维素降解率在
１９％以上，木质素降解率在 １０％以上。堆肥结束
时，在不同翻堆温度中，翻堆温度 ６０℃枸杞枝条粉
发酵中的纤维素、半纤维素和木质素降解率较高，分

别为１８１２％、２５２１％和１３８７％，显著高于其他处
理；在不同含水率管理中，含水率下限为 ６０％枸杞
枝条粉发酵中的纤维素、半纤维素和木质素降解率

较高，分别为 １９２２％、２５２１％和 １４１９％，显著高
于其他处理；在接种不同微生物菌剂中，接种粗纤维

素降解菌的枸杞枝条粉发酵中的纤维素、半纤维素

和木质素降解率较高，分别为 １８８８％、２３５５％和
１３９６％，与接种锯末发酵菌剂处理无显著差异，显
著高于堆肥发酵菌剂处理；在添加不同氮源中，氮源

为油饼枸杞枝条粉发酵中的纤维素、半纤维素和木

质素 降 解 率 较 高，分 别 为 １８５０％、２３５９％ 和
１４２４％，与添加鸡粪氮源处理无显著差异，显著高
于添加尿素氮源处理。说明适宜翻堆温度、含水率、

接种微生物菌、添加氮源有利于枸杞枝条粉木质纤

表 ３　不同因素对枸杞枝条粉基质发酵中木质纤维素含量的影响

Ｔａｂ．３　Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｆａｃｔｏｒｓｏｎｃｅｌｌｕｌｏｓｅｃｏｎｔｅｎｔｏｆｗｏｌｆｂｅｒｒｙｂｒａｎｃｈｅｓｕｂｓｔｒａｔｅｉｎｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ

因素
纤维素质量分数／％

发酵前 发酵后

纤维素

降解率／％

半纤维素质量分数／％

发酵前 发酵后

半纤维素

降解率／％

木质素质量分数／％

发酵前 发酵后

木质素

降解率／％

７０℃ ４４３８ ３６７２±０２２ａｂ １７２６±０１２ａ ２１６６ １６６３±０１４ｂ ２３２２±０１１ｂ ２１４２ １８８７±０１５ａｂ １１９０±０１６ｂ

翻堆温度 ６０℃ ４４３８ ３６３４±０３３ｂ １８１２±００６ａ ２１６６ １６２０±００６ｂ ２５２１±０１２ａ ２１４２ １８４５±０１２ｂ １３８７±０１１ａ

５０℃ ４４３８ ３７５６±０２３ａ １５３７±００７ｂ ２１６６ １７３５±０２７ａ １９９０±０１２ｃ ２１４２ １９０２±００８ａ １１２０±０１３ｂ

６０％ ４４３８ ３５８５±０２１ａ １９２２±０１１ａ ２１６６ １６２０±００８ｂ ２５２１±０１６ａ ２１４２ １８３８±０１５ａ １４１９±０１８ａ

含水率 ５０％ ４４３８ ３６７５±０２０ａｂ １７１９±００７ｂ ２１６６ １６７３±０２８ａｂ ２２７６±０１５ｂ ２１４２ １８８５±０１９ａ １２００±０１１ｂ

４０％ ４４３８ ３７６８±０３７ｂ １５１０±００９ｃ ２１６６ １７２９±０１６ａ ２０１８±０２０ｃ ２１４２ １９０９±００８ａ １０８８±０１６ｃ

锯末发酵菌剂 ４４３８ ３６２１±０２８ｂ １８４１±０１３ａ ２１６６ １６６５±０１１ｂ ２３１３±０１８ａ ２１４２ １８５１±０１２ｂ １３５９±０２０ａ

微生物菌剂 粗纤维降解菌 ４４３８ ３６００±０１０ｂ １８８８±０１１ａ ２１６６ １６５６±００３ｂ ２３５５±０１４ａ ２１４２ １８４３±００９ｂ １３９６±０１７ａ

堆肥发酵菌剂 ４４３８ ３７２９±０１３ａ １５９８±０１５ｂ ２１６６ １６９２±００８ａ ２１８８±０１８ｂ ２１４２ １８８５±０２１ａ １２００±０１１ｂ

尿素 ４４３８ ３７５０±００９ａ １５５０±０１９ｂ ２１６６ １７３０±００９ａ １９６７±０１０ｂ ２１４２ １８７３±０１２ａ １２５６±０１５ｂ

氮源类型 鸡粪 ４４３８ ３６２４±００９ｂ １８３４±０１４ａ ２１６６ １６６４±００９ｂ ２３１８±０２１ａ ２１４２ １８４５±０１３ｂ １３８７±０２４ａ

油饼 ４４３８ ３６１７±００８ｂ １８５０±０１１ａ ２１６６ １６５５±０１１ｂ ２３５９±０１８ａ ２１４２ １８３７±０１４ｂ １４２４±０１６ａ

　　注：不同小写字母表示在 Ｐ＜００５水平上差异显著，下同。
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维素的降解，其中以温度为６０℃、含水率为６０％、添
加油饼或鸡粪氮源及接种粗纤维素或锯末发酵菌效

果较好。

２２　平均颜色变化率
平均颜色变化率是表征微生物平均活性的一个

指标，可以从功能代谢方面显示微生物群落结构多

样性。由图１可看出，随着培养时间的延长，枸杞枝
条基质微生物活性不断升高，自 ２４ｈ起平均颜色变
化率迅速升高。对比不同翻堆温度、含水率、微生物

菌及氮源类型枸杞枝条基质中微生物平均颜色变化

率发现，翻堆温度处理枸杞枝条基质微生物平均颜

色变化率的最大值从大到小依次为 ６０、５０、７０℃，含

水率处理枸杞枝条基质微生物平均颜色变化率的最

大值从大到小依次为 ６０％、５０％、４０％，微生物菌处
理枸杞枝条基质微生物平均颜色变化率的最大值从

大到小依次为粗纤维降解菌、锯末发酵菌剂、堆肥发

酵菌剂，添加油饼氮源处理枸杞枝条基质微生物平

均颜色变化率最大，添加尿素氮源处理杞枝条基质

微生物平均颜色变化率最小，显著低于其他氮源类

型。从不同处理枸杞枝条基质的平均颜色变化率变

化可以看出，翻堆温度为 ６０℃、含水率补充下限
６０％、接种粗纤维降解菌及添加油饼处理更有利于
增加堆肥高温期时的微生物的活性，提高细胞代谢

相关营养物质的能力。

图 １　高温期枸杞枝条粉基质的微生物平均颜色变化率变化

Ｆｉｇ．１　Ａｖｅｒａｇｅｗｅｌｌｃｏｌｏｒｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｖａｒｉａｔｉｏｎｓｏｆｗｏｌｆｂｅｒｒｙｓｕｂｓｔｒａｔｅｂｙｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ
　

２３　群落多样性分析
香浓指数、优势度指数、丰富度指数是研究群落

物种数及其个体数和分布均匀程度的综合指标，可

以从不同侧面反映微生物群落代谢功能的多样

性
［２０］
。本文采用这 ３个指数来研究枸杞枝条基质

化发酵中高温期堆体微生物群落对 ３１种碳源利用
的多样性，不同处理枸杞枝条粉基质中香浓指数、优

势度指数、丰富度指数如表 ４所示。由表 ４可以看
出，在不同翻堆温度中，温度 ６０℃枸杞枝条粉发酵
中堆体的香浓指数、优势度指数和丰富度指数最高，

分别为２３２６、０９４１和 ２０３３；在不同含水率处理
中，含水率下限为６０％枸杞枝条粉发酵中堆体的香
浓指数、优势度指数和丰富度指数分别为 ２３２１、

０９３４和２０２２，显著高于 ４０％含水率处理；在接种
不同微生物菌剂中，以接种粗纤维素降解菌和锯末

发酵菌明显增加了高温期枸杞枝条粉发酵中堆体的

微生物多样性，香浓指数、优势度指数和丰富度指数

分别为２３６５、０９３０、１８７８和２３２４、０９２７、１８５６，
显著高于接种堆肥发酵菌剂处理。在添加不同氮源

中，以添加油饼和鸡粪明显增加了高温期枸杞枝条

粉发酵中堆体的微生物多样性，香浓指数、优势度指

数和丰富度指数分别为 ２３３６、０９３７、２０００和
２２９４、０９１９、１７５６，显著高于添加尿素氮源处理。
说明控制好翻堆温度、含水率、接种粗纤维和锯末降

解菌剂、添加油饼和鸡粪氮源增加了枸杞枝条粉堆

体高温期的微生物多样性，有利于分解堆肥中的有
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　　 表 ４　不同处理枸杞枝条粉基质中微生物群落多样性指数分析

Ｔａｂ．４　Ｉｎｄｅｘａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｄｉｖｅｒｓｉｔｙｆｏｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｗｏｌｆｂｅｒｒｙｂｒａｎｃｈｅｓｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ

处理 香浓指数 优势度指数 丰富度指数

７０℃ ２２９８±０００６ｂ ０９３１±０００３ａ １７４５±０９１ａ

翻堆温度 ６０℃ ２３２６±０００３ａ ０９４１±０００４ａ ２０３３±０７３ａ

５０℃ ２２１１±０００３ｃ ０９０２±０００２ｂ １４２２±０８８ｂ

６０％ ２３２１±０００５ａ ０９３４±０００４ａ ２０２２±１７４ａ

含水率 ５０％ ２２７８±０００６ｂ ０９２０±０００３ａ １５２２±１５６ａ

４０％ ２１９６±０００５ｃ ０８９４±０００３ｂ １６５６±１４８ａ

锯末发酵菌剂 ２３２４±０００５ａ ０９２７±０００４ａ １８５６±１５８ａ

微生物菌剂 粗纤维降解菌 ２３６５±０００３ａ ０９３０±０００４ａ １８７８±１２０ａ

堆肥发酵菌剂 ２２２１±０００６ｂ ０８９１±０００５ｂ １４６７±１０３ｂ

尿素 ２２１９±０００３ｂ ０８９２±０００５ｂ １５５６±１７４ｂ

氮源类型 鸡粪 ２２９４±０００６ａｂ ０９１９±０００４ａ １７５６±１６１ａｂ

油饼 ２３３６±０００４ａ ０９３７±０００２ａ ２０００±１５２ａ

机质，促进木质纤维素降解，促进枸杞枝条粉基质的

腐熟。

图 ２　枸杞枝条粉基质发酵高温期中微生物对 ６类碳源的利用

Ｆｉｇ．２　Ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｏｆｗｏｌｆｂｅｒｒｙｓｕｂｓｔｒａｔｅｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｏｎｃａｒｂｏｎｓｏｕｒｃｅｓｏｆｔｈｅｓｉｘｇｒｏｕｐｄｕｒｉｎｇｈｉｇｈｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｐｅｒｉｏｄ

２４　各类碳源的利用特征
不同翻堆温度、含水率、微生物菌剂及氮源类型

枸杞枝条基质中微生物对 ６类碳源的利用情况如
图２所示。由图２可看出，高温期不同处理枸杞枝
条基质化发酵堆体中微生物对６类碳源利用间存在
差异，翻堆温度处理枸杞枝条基质微生物对羧酸、芳

香化合物和胺类碳源的利用强弱顺序为 ７０℃、
６０℃、５０℃，对多聚化合物、碳水化合物及氨基酸类
碳源的利用强弱顺序为 ６０℃、７０℃、５０℃，处理间存
在显著差异；含水率处理枸杞枝条基质微生物对羧

酸碳源的利用强弱顺序为 ５０％、６０％、４０％，对多聚

化合物、氨基酸、碳水化合物及芳香化合物类碳源的

利用强弱顺序为 ６０％、５０％、４０％，处理间存在显著
差异，对胺类碳源的利用影响不显著；接种不同微生

物菌剂枸杞枝条基质微生物对羧酸碳源的利用强弱

顺序为堆肥发酵菌剂、锯末发酵菌、粗纤维素降解

菌，对多聚化合物、碳水化合物及氨基酸类碳源的利

用强弱顺序为粗纤维素降解菌、锯末发酵菌剂、堆肥

发酵菌剂，处理间存在显著差异，芳香化合物类碳源

的利用强弱顺序为锯末发酵菌、粗纤维素降解菌、堆

肥发酵菌剂，处理间存在显著差异，对胺类碳源的利

用影响不显著；氮源类型对堆体中微生物对羧酸类

碳源的利用情况差异显著，强弱顺序为：尿素、油饼、

鸡粪，对多聚化合物、碳水化合物、氨基酸类碳源的
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利用也存在明显差异，强弱顺序为：油饼、鸡粪、尿

素，对芳香化合物和胺类碳源的利用无显著差异。

说明添加尿素氮源处理枸杞枝条基质中微生物对羧

酸类、芳香类和胺类碳源相对利用较高，对多聚化合

物、碳水化合物和氨基酸类的利用能力减弱，翻堆温

度６０℃、含水率 ６０％、接种粗纤维降解菌剂和添加
油饼氮源处理对多聚化合物、碳水化合物和氨基酸

类的利用能力较强。

３　讨论

我国农业生物质资源种类繁多、来源广泛、富含

大量木质纤维素，且这类物质具有结构坚硬、分解困

难的特性，每年约有７０万 ｔ农林秸秆固体废物被丢
弃。堆肥（基质化）处理是较为普遍且有效地处理

有机固体废弃物以及畜禽粪便的方法之一
［２１］
，好氧

高温堆肥（基质化）是一种经济、环保的生物学木质

纤维素降解方法，木质纤维素的降解速率在一定程

度上制约着堆肥的发酵周期。本试验中，发酵结束

时，枸杞枝条基质纤维素、半纤维素和木质素质量分

数均低于处理前，纤维素降解率在 １５％以上，半纤
维素降解率在 １９％以上，木质素降解率在 １０％以
上，调节好适宜翻堆温度、含水率、接种微生物菌、氮

源有利于枸杞枝条粉木质纤维素的降解，其中以温

度为６０℃、含水率为 ６０％、添加鸡粪氮源及接种粗
纤维素降解菌处理枸杞枝条基质木质纤维素降解率

较高。这与徐杰等
［２２］
在以牛粪和水稻秸秆为主要

原料共发酵、贺新生等
［２３］
以稻草秸秆为主要原料和

ＢＥＭＡＬ等［２４］
接种菌剂处理提高木质纤维素降解率

研究结果一致。

堆肥（基质化）的实质是微生物分解和转化有

机物的生化代谢过程，其中微生物群落的代谢能

力 是 影 响 有 机 物 减 量 化、资 源 化 的 关 键 因

素
［２５－２６］

，研究微生物群落代谢特征可以揭示堆肥

（基质）化过程中的有机物降解机制及优化堆肥

（基质化）工艺
［２７］
。平均颜色变化率是表示微生

物的平均活性的指标之一，反映了微生物对碳源

的利用能力
［２８］
，从功能代谢方面显示了微生物群

落结构多样性。本试验中，翻堆温度、含水率、接

种微生物菌及添加氮源条件下枸杞枝条基质微生

物活性随着培养时间的延长而不断升高，以翻堆

温度为 ６０℃、含水率为 ６０％、接种粗纤维降解菌
及添加油饼处理微生物群落代谢的平均颜色变化

率在整个培养期中均最高，分别为 １０１９、１０６２、
０９４３和 １１１７，此处理微生物多样性香浓指数、
优势度指数和丰富度指数较高，显著高于其他条

件下的相应值，说明控制好翻堆温度、含水率、接

种粗纤维降解菌剂、添加油饼氮源有利于增加枸

杞枝条基质高温期的微生物的活性和多样性，提

高了对部分碳源的代谢能力。这与史龙翔等
［２９］
以

猪粪和果树枝条为原料，接种复合菌剂显著提高

堆肥中微生物的平均颜色变化率研究结果一致。

与 ＦＲＡＮＣＥＳＣＯ等［３０］
以家庭动物源的厨房废弃物

为原料，添加填充剂堆肥表型微生物多样性提高

研究结果相似。

４　结论

（１）从枸杞枝条基质的木质纤维素降解来看，
发酵结束时，枸杞枝条基质纤维素、半纤维素和木质

素质量分数均低于处理前，纤维素降解率在 １５％以
上，半纤维素降解率在 １９％以上，木质素降解率在
１０％以上，适宜翻堆温度、含水率、接种微生物菌、氮
源有利于枸杞枝条粉木质纤维素的降解，其中以温

度为６０℃、含水率为 ６０％、添加鸡粪氮源及接种粗
纤维素降解菌处理枸杞枝条基质木质纤维素降解率

较高，效果较好。

（２）从枸杞枝条基质发酵高温期的微生物群落
结构多样性特征来看，翻堆温度为 ６０℃、含水率为
６０％、接种粗纤维降解菌及添加油饼处理提高了枸
杞枝条基质高温期的微生物的平均颜色变化率，增

加了枸杞枝条粉堆体高温期的微生物活性和多样

性，提高微生物对部分碳源的代谢能力，如多聚化合

物、碳水化合物和氨基酸类等，有利于分解枸杞枝条

基质化发酵中的有机质，促进枸杞枝条粉基质木质

纤维素降解和腐熟。
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ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｄｕｒｉｎｇｌｉｇｎｏｃｅｌｌｕｌｏｓｉｃｗａｓｔｅｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｓｓＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１１，４６（７）：１５１５－１５２０．

１１　刘月．功能菌剂对堆肥中木质纤维素降解及微生物多样性的影响［Ｄ］．哈尔滨：东北农业大学，２０１４．
ＬＩＵＹｕｅ．Ｔｈｅｆｕｎｃｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇｉｎｏｃｕｌａｎｔｓｌｉｇｎｏｃｅｌｌｕｌｏｓｅｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎａｎｄｔｈｅｅｆｆｅｃｔｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙ［Ｄ］．Ｈａｒｂｉｎ：
ＮｏｒｔｈｅａｓｔＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１４．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

１２　ＨＵＡＮＧＤａｎｌｉａｎ，ＺＥＮＧ Ｇｕａｎｇｍｉｎｇ，ＪＩＡＮＧ Ｘｉａｏｙｕｎ，ｅｔａｌ．ＢｉｏｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎｏｆＰｂｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄｓｏｉｌｂｙｉｎｃｕｂａｔｉｎｇｗｉｔｈ
Ｐｈａｎｅｒｏｃｈａｅｔｅｃｈｒｙｓｏｓｐｏｒｉｕｍａｎｄｓｔｒａｗ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＨａｚａｒｄｏｕｓＭａｔｅｒｉａｌｓ，２００６，１３４（１）：２６８－２７６．

１３　冯冲凌，曾光明，黄丹莲，等．基于 Ｂｉｏｌｏｇ解析添加酶液对堆肥化过程中微生物群落代谢的影响［Ｊ］．环境科学，２００９，
３０（１０）：３０１６－３０２１．
ＦＥＮＧＣｈｏｎｇｌｉｎｇ，ＺＥＮＧＧｕａｎｇｍｉｎｇ，ＨＵＡＮＧＤａｎｌｉａｎ，ｅｔａｌ．ＢａｓｅｄｏｎＢｉｏｌｏｇｐａｒｓｉｎｇａｄｄｉｎｇｅｎｚｙｍｅｌｉｑｕｉｄｅｆｆｅｃｔｓｏｎｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｉｎｔｈｅｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇｐｒｏｃｅｓｓ［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＳｃｉｅｎｃｅ，２００９，３０（１０）：３０１６－３０２１．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

１４　邹春娇，齐明芳，马建，等．Ｂｉｏｌｏｇ ＥＣＯ解析黄瓜连作营养基质中微生物群落结构多样性特征［Ｊ］．中国农业科学，２０１６，
４９（５）：９４２－９５１．
ＺＯＵＣｈｕｎｊｉａｏ，ＱＩＭｉｎｇｆａｎｇ，ＭＡＪｉａｎ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｃｕｃｕｍｂｅｒｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ
ｃｒｏｐｐｉｎｇｎｕｔｒｉｔｉｏｎｍｅｄｉｕｍｂｙＢｉｏｌｏｇ ＥＣＯ［Ｊ］．ＳｃｉｅｎｔｉａＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａＳｉｎｉｃａ，２０１６，４９（５）：９４２－９５１．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

１５　刘文静，潘葳，任丽花．ＦＩＢＥＲＴＥＣ２０１０半自动纤维分析仪测定饲料中纤维素、半纤维素、木质素的方法研究［Ｊ］．福建农业
学报，２０１３，２８（７）：７２２－７２６．
ＬＩＵＷｅｎｊｉｎｇ，ＰＡＮＷｅｉ，ＲＥＮＬｉｈｕａ．Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎｏｆｃｅｌｌｕｌｏｓｅ，ｈｅｍｉｃｅｌｌｕｌｏｓｅ，ａｎｄｌｉｇｎｉｎｉｎｆｅｅｄｂｙＦＩＢＥＲＴＥＣ２０１０ｓｅｍｉ
ａｕｔｏｍａｔｉｃｆｉｂｅｒａｎａｌｙｚｅｒ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｕｊｉａｎＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ，２０１３，２８（７）：７２２－７２６．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

１６　ＣＨＯＩＫ，ＤＯＢＢＳＦＣ．ＣｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｔｗｏｋｉｎｄｓｏｆＢｉｏｌｏｇｍｉｃｒｏｐｌａｔｅｓ（ＧＮａｎｄＥＣＯ）ｉｎｔｈｅｉｒａｂｉｌｉｔｙｔｏｄｉｓｉｇｕｉｓｈａｍｏｎｇａｑｕａｔｉｃ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌＭｅｔｈｏｄｓ，１９９９，３６（３）：２０３０－２０３１．

１７　ＳＨＡＮＮＯＮＣＥ．Ａｍａｔｈｅｍａｔｉｃａｌｔｈｅｏｒｙｏｆｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＡＣＭ ＳＩＧＭＯＢＩＬＥ：ＭｏｂｉｌｅＣｏｍｐｕｔｉｎｇａｎｄＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ
Ｒｅｖｉｅｗ，２００１，５（１）：５３－５５．

１８　ＲＯＧＥＲＳＢＦ，ＴＡＴＥＲＬ．ＴｅｍｐｏｒａｌａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙａｌｏｎｇａｔｏｐｏｓｅｑｕｅｎｃｅｉｎＰｉｎｅｌａｎｄｓｏｉｌｓ［Ｊ］．Ｓｏｉｌ
ＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２００１，３３（１０）：１３８９－１４０１．

１９　杨永华，姚健，华晓梅．农药污染对土壤微生物群落功能多样性的影响［Ｊ］．微生物学杂志，２０００，２０（２）：２３－２５，４７．
ＹＡＮＧＹｏｎｇｈｕａ，ＹＡＯＪｉａｎ，ＨＵＡＸｉａｏｍｅｉ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｐｅｓｔｉｃｉｄｅｐｏｌｌｕｔｉｏｎａｇａｉｎｓｔｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｍｉｃｒｏｂｌａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｓｏｉｌ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ
ｏｆＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０００，２０（２）：２３－２５，４７．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

２０　ＫＯＮＧＸｉｎ，ＷＡＮＧＣａｎ，ＪＩＭｉｎ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌｍｅｔａｂｏｌｉｃｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｉｎｍｅｓｏｐｈｉｌｉｃａｎｄｔｈｅｒｍｏｐｈｉｌｉｃｂｉｏｆｉｌｔｅｒｓｕｓｉｎｇ
Ｂｉｏｌｏｇｐｌａｔｅｔｅｃｈｎｉｑｕｅ［Ｊ］．ＣｈｅｍｉｃａｌＥｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇＪｏｕｒｎａｌ，２０１３，２３０（１５）：４１５－４２１．

２１　田伟，张振华，汪贞，等．牛粪高温堆肥过程中木质纤维素降解及相关生物学特性研究［Ｊ］．浙江农业学报，２０１４，２６（２）：
４３２－４３８．
ＴＩＡＮＷｅｉ，ＺＨＡＮＧＺｈｅｎｈｕａ，ＷＡＮＧＺｈｅｎ，ｅｔａｌ．Ｃｏｗｄｕｎｇｉｎｔｈｅｐｒｏｃｅｓｓｏｆｈｉｇｈｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｃｏｍｐｏｓｔｌｉｇｎｏｃｅｌｌｕｌｏｓｅｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ
ａｎｄｒｅｌａｔｅｄｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｒｅｓｅａｒｃｈ［Ｊ］．ＡｃｔａＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｅＺｈｅｊｉａｎｇｅｎｓｉｓ，２０１４，２６（２）：４３２－４３８．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

２２　徐杰，许修宏，刘月，等．添加菌剂对堆肥化过程中微生物群落代谢影响的 Ｂｉｏｌｏｇ解析［Ｊ］．南京理工大学学报，２０１４，
３８（１）：１８１－１８６．
ＸＵＪｉｅ，ＸＵＸｉｕｈｏｎｇ，ＬＩＵＹｕｅ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｅｆｆｅｃｔｏｆｉｎｏｃｕｌａｏｎｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｒｏｆｉｌｅｓｄｕｒｉｎｇｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇ
ｕｓｉｎｇＢｉｏｌｏｇｍｅｔｈｏｄ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＮａｎｊｉｎｇＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅａｎｄＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１４，３８（１）：１８１－１８６．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

２３　贺新生，杨朝惠，赵春花，等．三种白腐菌对木质纤维素降解规律的初步研究［Ｊ］．纤维素科学与技术，２０１２，２０（１）：３３－３８．
ＨＥＸｉｎｓｈｅｎｇ，ＹＡＮＧＺｈａｏｈｕｉ，ＺＨＡＯＣｈｕｎｈｕａ，ｅｔａｌ．Ｔｈｒｅｅｋｉｎｄｓｏｆｗｈｉｔｅｒｏｔｆｕｎｇｕｓｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙｓｔｕｄｙｏｆｔｈｅｌａｗｏｆｌｉｇｎｏｃｅｌｌｕｌｏｓｅ
ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＣｅｌｌｕｌｏｓｅＳｃｉｅｎｃｅａｎｄＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１２，２０（１）：３３－３８．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

２４　ＢＥＭＡＬＭ Ｐ，ＡＬＢＵＲＱＵＥＲＱＵＥＪＡ，ＭＯＲＡＬＲ．Ｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇｏｆａｎｉｍａｌｍａｎｕｒｅｓａｎｄｃｈｅｍｉｃａｌｃｒｉｔｅｒｉａｆｏｒｃｏｍｐｏｓｔｍａｔｕｒｉｔｙ
ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ［Ｊ］．ＢｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２００９，１００（２２）：５４４４－５４５３．

（下转第 ３３４页）

９１３第 ５期　　　　　　　　　冯海萍 等：枸杞枝条发酵木质纤维素降解与微生物群落多样性研究



２６　ＬＩＸ，ＫＥＲＲＩＧＡＮＪ，ＣＨＡＩＷ，ｅｔａｌ．Ｂｏｔｒｙｔｉｓｃａｒｏｌｉｎｉａｎａ，ａｎｅｗｓｐｅｃｉｅｓｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍ ｂｌａｃｋｂｅｒｒｙｉｎＳｏｕｔｈＣａｒｏｌｉｎａ［Ｊ］．
Ｍｙｃｏｌｏｇｉａ，２０１２，１０４（３）：６５０－６５８．

２７　雷百战，李国英，石在强．葡萄灰霉病病原鉴定和生物学特性研究［Ｊ］．石河子大学学报，２００４，２２（增刊）：１４５－１４９．
ＬＥＩＢａｉｚｈａｎ，ＬＩＧｕｏｙｉｎｇ，ＳＨＩＺａｉｑｉａｎｇ．ＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｔｈｅｐａｔｈｏｇｅｎｏｆＢｏｔｒｙｔｉｓｃｉｎｅｒｅａｏｎｇｒａｐｅ
［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｈｉｈｅｚｉＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２００４，２２（Ｓｕｐｐ．）：１４５－１４９．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

２８　陈长卿，张博，杨丽娜，等．越橘灰霉病病原菌鉴定及其生物学特性研究［Ｊ］．吉林农业大学学报，２０１２，３４（５）：５１１－５１６．
ＣＨＥＮＣｈａｎｇｑｉｎｇ，ＺＨＡＮＧ Ｂｏ，ＹＡＮＧ Ｌｉｎａ，ｅｔａｌ．ＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｐａｔｈｏｇｅｎｉｃＢａｃｔｅｒｉａｏｆ
ｂｌｕｅｂｅｒｒｙｇｒａｙｍｏｌｄ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＪｉｌｉｎＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１２，３４（５）：５１１－５１６．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

２９　柯仿钢，黄思良，付岗，等．西贡蕉枯萎病生防木霉菌株 ｇｚ２的鉴定及生物学特性研究［Ｊ］．西南农业学报，２０１０，
２３（５）：１５３３－１５３９．
ＫＥＦａｎｇｇａｎｇ，ＨＵＡＮＧＳｉｌｉａｎｇ，ＦＵＧａｎｇ，ｅｔａｌ．ＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆＴｒｉｃｈｏｄｅｒｍａｓｔｒａｉｎｉｎｇｚ２，
ａｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌａｇｅｎｔａｇａｉｎｓｔＳａｉｇｏｎｂａｎａｎａＦｕｓａｒｉｕｍｗｉｌｔ［Ｊ］．ＳｏｕｔｈｗｅｓｔＣｈｉｎａＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅ，２０１０，２３（５）：
１５３３－１５３９．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

３０　林月莉．陕西省苹果轮纹病菌的致病性分化及其对果实的侵染过程研究［Ｄ］．杨凌：西北农林科技大学，２０１０．
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