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摘要：针对花生壳因木质素含量高而限制其利用的问题，选择添加赤子爱胜蚓堆制花生壳。试验处理分为接种蚯蚓

组和未接种蚯蚓的对照组，堆制处理４８ｄ。初始混合底物的碳氮比约为 ３７００，第 ４８天时，蚯蚓处理组物料的碳氮比

低于１５００，而对照组则为２３１７，表明蚯蚓加速了花生壳的分解。试验结束时，赤子爱胜蚓的死亡率为１９％。在蚯蚓

堆制过程中，观察到蚓茧和幼蚓，表明蚯蚓能够逐步适应高木质素含量的花生壳。初始底物中真菌的 Ｓｈａｎｎｏｎ

Ｗｉｅｎｅｒ指数为１３３，堆制结束时，蚯蚓处理组和对照组的 Ｓｈａｎｎｏｎ Ｗｉｅｎｅｒ指数分别为２５９和１６６，表明蚯蚓的存在

增加了真菌的多样性。蚯蚓处理组中 Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ、Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿Ｐｅｐｔｏｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃａｃｅａｅ、Ｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ、
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０　引言

世界各地广泛种植花生，年产量约为４６００万ｔ［１］。
中国是世界上最大的花生生产国，每年生产大约

１３００万 ｔ花生，占世界总产量的２８３％。花生产量
的增加导致生产地区积累了大量花生壳。据统计，

每生产１ｋｇ花生可产生２３０～３００ｇ花生壳［２］
，全世

界每年生产大约１３７０万 ｔ花生壳［１］
。目前，研究者

正努力寻求回收利用这种农业残余物的有效途径。

例如，用花生壳制作发酵产氢的辅助底物
［３］
、生物

活性低聚糖
［４］
、土壤改良剂

［５］
。花生壳粉末可用于

增强环氧复合材料的机械性能和热性能
［６］
，花生壳

也用作固体燃料
［７］
或者饲料

［４］
。但只有少部分花

生壳用于燃料等用途，其余几乎全部作为废弃物处

理
［８］
。丢弃的花生壳易发生微生物腐败，造成严重

环境污染。因此，合理利用花生壳不仅有利于保护

环境，还可以开发农业废弃物资源化的新途径。

花生壳主要由多糖和木质素组成，与其他农业

残余物不同，花生壳中木质素质量分数通常高于

４０％［４］
，增大了降解难度，严重限制了其应用。作

为分解和利用有机废弃物的环境友好方式，堆肥受

到越来越多的关注
［９］
。与无机肥相比，堆肥具有促

进腐殖质（土壤有机质的主体部分）形成、改善植物

生长并有效抑制植物病原体等优点
［１０－１１］

。由于花

生壳具有高木质素含量，难于被降解，通过传统堆肥

方式降解稳定花生壳不容易实现。蚯蚓堆制是一种

广泛使用的降解稳定有机废弃物的方法，得到的堆

制物氮、磷和腐殖酸含量适合用于土壤改良剂
［１２］
。

堆制过程涉及到微生物和蚯蚓的共同作用。微生物

在有机废弃物的分解和稳定中起主要作用，蚯蚓具

有促进作用。蚯蚓堆制成功用于各种木质纤维素类

废弃物，如甘蔗渣
［１３］
、落叶

［１４］
和中药渣

［１５］
等。迄今

为止，关于蚯蚓堆制花生壳的研究很少。据报道，大

多数蚯蚓不喜食富含木质素的有机废弃物，在无其

他食物情况下，蚯蚓被迫取食富含木质素的物质，严

重时会导致蚯蚓体重下降甚至死亡
［１６］
。

本文探索蚯蚓堆制花生壳的可行性，揭示蚯蚓

堆制花生壳过程中的微生物群落结构特征。

１　材料和方法

１１　底物和蚯蚓物种
花生壳收集自山东省菏泽市某农场，并经 ４００Ｙ

型多功能粉碎机粉碎处理。牛粪从吉林大学农学部

养殖场收集。将物料风干至含水率为 １５％，然后储
存在干燥的塑料容器中。物料的化学特征如表１所
示。供试蚯蚓为赤子爱胜蚓（Ｅｉｓｅｎｉａｆｅｔｉｄａ），购自当

地市场。选择成年蚯蚓进行试验研究。将蚯蚓置于

含有牛粪、粉碎的花生壳混合底物中，２５℃，１５ｄ，使
其适应底物。

表 １　初始底物的化学特征
Ｔａｂ．１　Ｃｈｅｍｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｉｎｉｔｉａｌｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ

　　特征参数 花生壳 牛粪

ｐＨ值 ６５１±００２ ６３７±００２

总有机碳质量比／（ｇ·ｋｇ－１） ５７００８±０２４ ３６７２８±１０９

总有机氮质量比／（ｇ·ｋｇ－１） １０８３±００８ １１２０±０１１

碳氮比 ５２６６±０３８ ３２７９±０３７

纤维素质量分数／％ １６９２±０１１

半纤维素质量分数／％ １１８４±００９

木质素质量分数／％ ２７４２±００４

　　注：数据为平均值 ±标准差，试验次数为３次。

１２　蚯蚓堆制体系和取样方法
在开始堆制时向花生壳中添加牛粪，以降低花

生壳的碳氮比，使其适于蚯蚓堆制。将粉碎的花生

壳与牛粪以 ６０∶４０的比例混合（基于干质量）。蚯
蚓堆制在塑料花盆（上口内径为 １８ｃｍ，下口内径为
１０ｃｍ，盆高为 ２２ｃｍ）中进行。每个花盆中放入
１０００ｇ混合物料。分为两种处理：对照组（ＣＫ），为
不接种蚯蚓的混合底物；接种蚯蚓处理组（Ｔ），每个
花盆接种 １２０条赤子爱胜蚓成蚓（平均体质量为
０３ｇ），每个处理３个重复。在接种蚯蚓之前，将盛
有底物的塑料花盆室温（２５℃）下放置 １５ｄ，隔天喷
水以进行预堆制。初始混合底物标记为 Ｔ０。所有
花盆都用纱网覆盖并放置实验室中，室温保持约

２５℃。通过定期喷洒足量的无菌水，使基质含水率
保持在５５％ ～６５％［１５］

。试验持续时间为 ４８ｄ。将
蚯蚓接种于底物后，每隔 １２ｄ取样一次（保证取样
前后各花盆中蚯蚓接种率不变）。ＣＫ１、ＣＫ２、ＣＫ３、
ＣＫ４和 Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３、Ｔ４均分别表示在第 １２、２４、３６、４８
天取样。在每个采样日，对成年蚯蚓（成蚓）、幼蚯

蚓（幼蚓）和蚓茧进行人工分选并记录数量。将堆

制底物样品在 －７０℃下冷冻保存，以进行化学成分
和微生物群落结构分析。

１３　化学成分分析
采用重铬酸钾和浓硫酸氧化法测定总有机碳

（ＴＯＣ）含量［１７］
。总氮（ＴＮ）含量采用半微量凯氏定

氮法测定
［１８］
。用对应的 ＴＯＣ和 ＴＮ计算各采样日

期的碳氮比。使用数字 ｐＨ计测定 ｐＨ值。将堆制
物以 １∶１０（质量比）的比例置于双蒸水中，振荡
２０ｍｉｎ，定性滤纸过滤，收集滤液用于测定 ｐＨ
值

［１９］
。纤维素、半纤维素和木质素的含量通过 Ｖａｎ

Ｓｏｅｓｔ方法测定［２０］
。

１４　微生物群落结构分析
采用 ＥＺＮＡＤＮＡ提取试剂盒 （ＯＭＥＧＡ
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Ｂｉｏｔｅｋ，美国），按照说明书步骤，分离提取 ＤＮＡ。
从０２ｇ样品中提取基因组 ＤＮＡ，设置 ３个平行试
验，采用 １％琼脂糖凝胶电泳鉴定 ＤＮＡ纯度，用于
后续微生物群落分析。细菌引物序列为 Ｖ３３８Ｆ
（５′ＡＣＴＣＣＴＡ ＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ３′） 和 Ｖ８０６Ｒ
（５′ＡＴＧＣＡＧＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ３′），扩
增细菌１６ＳｒＲＮＡ基因的 Ｖ３～Ｖ４区［２１］

。真菌引物

序列为 ＩＴＳ１Ｆ（５′ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ
３′）和 ＩＴＳ２Ｒ（５′ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ３′），
扩增真菌１８ＳｒＲＮＡ基因的 ＩＴＳ序列［２２］

。所有 ＰＣＲ
反应均按文献［２３］进行。纯化的 ＰＣＲ产物用于高
通量测序，由上海美吉生物医药科技有限公司完成。

采用微生物生态学定量分析方法
［２４］
进行序列分析。

使用 ＳＩＬＶＡ数据库进行物种注释，按照序列一致性
为９７％将序列聚类成操作分类单元（ＯＴＵｓ）［２５］，计
算丰度和多样性指数（ＡＣＥ、Ｃｈａｏ１和 Ｓｈａｎｎｏｎ
Ｗｉｅｎｅｒ）。
１５　统计分析

使用 ＳＰＳＳ１６０进行数据分析。两因素方差分
析用于确定采样日期和蚯蚓接种对底物碳氮比变化

的影响。单因素方差分析用于分析采样日期对成年

蚯蚓、幼蚯蚓和蚓茧数量的影响。采用 Ｔ检验比较
细菌和真菌组成在属水平上的差异。所有结果表示

为平均值 ±标准差。当 ｐ＜００５时，认为结果具有
统计学意义。

２　结果与分析

２１　蚯蚓堆制过程中ＴＯＣ、ＴＮ含量和碳氮比的变化
蚯蚓堆制过程中 ＴＯＣ、ＴＮ含量的变化如表２所

示。初始物料 ＴＯＣ质量比为 ４１２６９ｇ／ｋｇ。在蚯蚓
堆制结束时，蚯蚓处理组和对照组的 ＴＯＣ质量比分
别为３２８６３、３５９８１ｇ／ｋｇ。在整个蚯蚓堆制过程中
ＴＯＣ含量呈下降趋势，同一处理组不同时间的样品
间有显著性差异（ｐ＜００５）。蚯蚓处理组与对照组

之间也存在显著差异（ｐ＜００５）。蚯蚓处理组 ＴＯＣ
含量下降速度明显快于对照组。许多研究也报道了

堆制过程中 ＴＯＣ含量的减少情况［２６－２７］
，这主要是

由于有机碳在分解过程中以 ＣＯ２的形式释放，一方
面是蚯蚓以及微生物呼吸作用；另一方面是因为

ＴＯＣ的矿化作用。ＴＮ含量在蚯蚓堆制过程中呈上
升趋势。最初底物的 ＴＮ质量比为 １０９２ｇ／ｋｇ。堆
制结束时，蚯蚓堆制组和对照组的 ＴＮ质量比分别
为 ２４７７、１５５４ｇ／ｋｇ。在初始阶段，蚯蚓处理组与
对照组之间的 ＴＮ含量没有显著差异。从第 ３６天
开始，蚯蚓处理组与对照组的 ＴＮ含量存在显著差
异（ｐ＜００５）。ＡＲＵＭＵＧＡＭ等［２６］

报道，ＴＮ含量的
增加可能与蚯蚓分泌粘液、含氮排泄物质、促生长激

素和酶有关。在蚯蚓处理组观察到更高的 ＴＮ含
量，这与 ＡＲＵＭＵＧＡＭ等观点一致。在整个堆制过
程中碳氮比呈下降趋势（图１）。初始底物的碳氮比
约为３７００。第１２天 ＣＫ和 Ｔ处理的碳氮比分别为
３４１２和３１９１。第３６天，ＣＫ和 Ｔ处理的碳氮比分
别为 ２５０１和 １９７７。第 ４８天，相应的值分别为
２３１７和 １３２８。碳氮比降低是由于在蚯蚓堆制过
程中 ＴＯＣ含量的降低和 ＴＮ含量的增加［２６］

，碳氮比

降低也归因于有机氮的矿化速率低于有机碳的矿化

速率
［２８］
。接种蚯蚓显著降低碳氮比 （Ｆ（１，２０） ＝

４０９７９５，ｐ＜０００１）。此外，蚯蚓的作用与采样时间
有关（Ｆ（４，２０）＝１２７１×１０

３
，ｐ＜０００１），蚯蚓处理与

采样时间之间存在显著的交互作用 （Ｆ（４，２０） ＝
８５２１０，ｐ＜０００１）。可以用碳氮比表征堆制物料
的成熟度。对于堆制物，碳氮比低于 ２０是可接受
的

［２９］
。第 ３６天时，蚯蚓堆制物料的碳氮比低于

２０００。然而在对照组中该比率大于 ２０００，表明堆
制物料不稳定。第４８天，蚯蚓处理组的碳氮比小于
１５００，而对照组中则为２３１７。堆制物碳氮比为 １５
或更低，则适合于农业生产

［３０］
。本结果表明，蚯蚓

对花生壳的降解稳定具有促进作用。

表 ２　堆制过程中 ＴＯＣ、ＴＮ含量的变化

Ｔａｂ．２　ＣｈａｎｇｅｓｉｎＴＯＣａｎｄＴＮｄｕｒｉｎｇｖｅｒｍｉｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇ ｇ／ｋｇ

堆制时间／ｄ
Ｔ处理 ＣＫ处理

ＴＯＣ ＴＮ ＴＯＣ ＴＮ

０ （４１２６９±０７０）ａ （１０９２±００８）ｃ （４１２４７±０９６）ａ （１１１９±０１４）ｄ

１２ （３７１５８±０７１）ｂ （１１６５±０２４）ｃ （３９３５８±０７６）ｂ （１１５４±００５）ｄ

２４ （３５１６０±０７４）ｃ （１２９５±０１２）ｃ （３８６３９±０６０）ｃ （１２６８±０１５）ｃ

３６ （３４３９３±０４８）ｄ （１７４４±０９６）ｂ （３７１４６±０６７）ｄ （１４５８±０１６）ｂ

４８ （３２８６３±０４９）ｅ （２４７７±１１１）ａ （３５９８１±０３９）ｅ （１５５４±０４０）ａ

　　注：同一列不同小字字母表示差异显著（ｐ＜００５），下同。

２２　蚯蚓堆制过程中蚯蚓数量的变化
在堆制期间每次取样时，将蚓茧和幼蚓取出并

置于另外的容器中培养。在每个采样日记录成蚓、

幼蚓和蚓茧的数量（表 ３）。在堆制过程中，发现有
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图 １　蚯蚓堆制过程中底物的碳氮比变化曲线

Ｆｉｇ．１　Ｃ／Ｎｒａｔｉｏｓｏｆｓｕｂｓｔｒａｔｅｓｄｕｒｉｎｇｖｅｒｍｉｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇ
　
蚯蚓死亡，到蚯蚓堆制结束时，死亡率为 １９％。一
般来说，堆制系统中，蚯蚓的存活主要取决于其所能

获得底物化学成分
［３１］
。此外，有机物的分解产物如

氨、氮氧化物、二氧化碳、有机酸和其他中间化合物

也可能导致蚯蚓死亡
［３２］
。除了上述原因外，花生壳

中高含量木质素也可能导致蚯蚓死亡。木质素含量

对蚯蚓存活的不利影响已被报道
［１６］
。尽管有少量

蚯蚓死亡，蚯蚓处理组中花生壳的分解速率仍比对

照组快得多。在蚯蚓堆制过程中，蚓茧和幼蚓的出

现表明该蚯蚓品种对花生壳类底物具有一定适应

性，可以采用蚯蚓堆制降解稳定花生壳。

表 ３　蚯蚓堆制期间成蚓、幼蚓和蚓茧的数量

Ｔａｂ．３　Ｎｕｍｂｅｒｏｆａｄｕｌｔｅａｒｔｈｗｏｒｍｓ，ｊｕｖｅｎｉｌｅｅａｒｔｈｗｏｒｍｓ

ａｎｄｃｏｃｏｏｎｓｄｕｒｉｎｇｖｅｒｍｉｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇ

堆制时间／ｄ 成蚓 幼蚓 蚓茧

０ （１２０±００１）ａ

１２ （１１７±１００）ａ （１９±１１５）ｃ （７１±３７９）ａ

２４ （１１１±２８９）ｂ （２６±１５３）ｂ （４９±２６５）ｂ

３６ （１０６±１５３）ｃ （３７±２３１）ａ （３５±０５８）ｃ

４８ （９７±２６５）ｄ （２０±０５８）ｃ （２６±１５３）ｄ

２３　微生物群落的丰富性和多样性
每个处理组的细菌和真菌稀释曲线表明，样本

量足以表征两种处理方式下微生物多样性的差异

（图２）。为分析样品微生物群落的丰富性和多样
性，设置９７％相似度水平下，每种处理的 ＯＴＵｓ数量
如表 ４所示。在初始混合底物中，细菌和真菌的
ＯＴＵｓ数量分别为 １１５４和 １１１。在第 １２天采集的
样本中，对照组和蚯蚓堆制组中细菌的 ＯＴＵｓ数量
分别为１３５４和１３８２，真菌的 ＯＴＵｓ数量分别为 １０４
和１６５。这表明与对照组相比，蚯蚓处理组的 ＯＴＵｓ
数量增加。在第 ２次采集样品中，蚯蚓处理组真菌
的 ＯＴＵｓ数量远高于对照组。然而，蚯蚓处理组中
细菌的 ＯＴＵｓ数量略低于对照组。这与 ＭＯＯＤＹ
等

［３３］
的观点不同：ＭＯＯＤＹ等认为，蚯蚓可以选择性

地以某些真菌为食，从而导致堆制物中真菌多样性

有一定下降。在蚯蚓堆制过程中，ＡＣＥ指数和Ｃｈａｏ１
指数的变化 趋势与 ＯＴＵｓ数量变化趋势一 致

（表４）。对于细菌，Ｓｈａｎｎｏｎ Ｗｉｅｎｅｒ指数在堆制期
间随时间没有显著变化，该值约为 ５。然而对于真
菌，蚯蚓处理组的 Ｓｈａｎｎｏｎ Ｗｉｅｎｅｒ指数远高于相
应对照组。初始底物中真菌的 Ｓｈａｎｎｏｎ Ｗｉｅｎｅｒ指
数为１３３，在第１次采样时，蚯蚓处理组的 Ｓｈａｎｎｏｎ
Ｗｉｅｎｅｒ指数为２５６，对照组中为１４２。在堆制结束
时，蚯蚓处理组和对照组的 Ｓｈａｎｎｏｎ Ｗｉｅｎｅｒ指数
分别为 ２５９和 １６６。这表明蚯蚓的存在增加了真
菌的多样性。本研究结果与中药渣蚯蚓堆制获得的

结果不同
［３４］
，文献［３４］中蚯蚓堆制物料的细菌

Ｓｈａｎｎｏｎ Ｗｉｅｎｅｒ指数高于 ６。然而，在本研究中，
观察到细菌活性受到些许抑制，这可能是由于所使

用的底物不同。

图 ２　细菌 １６ＳｒＲＮＡ和真菌 １８ＳｒＲＮＡ序列的稀释曲线

Ｆｉｇ．２　Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎｃｕｒｖｅｓｏｆｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌ１６ＳｒＲＮＡ

ａｎｄｆｕｎｇａｌ１８ＳｒＲＮＡｄｅｐｉｃｔｉｎｇｅｆｆｅｃｔｏｆ３％ ｄｉｓｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ

ｏｎｎｕｍｂｅｒｏｆＯＴＵｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｉｎｓａｍｐｌｉｎｇｓ
　

２４　微生物群落的相似性

采用聚类分析可更好地了解每种处理组微生物

群落结构的相似性（图３）。在树状图中分离出 ２个
分支，第１个分支代表蚯蚓处理组的细菌或真菌群
落，第２个分支是对照组和初始混合底物中的细菌
或真菌群落。蚯蚓处理的细菌相似度为 ８２％
（图３ａ），初始底物的细菌组成更接近于对照组。对
于真菌（图 ３ｂ），初始底物与对照组相似度达到
８８％，蚯蚓处理组为 ８７％。该结果表明初始底物的
微生物组成与对照组的微生物组成更为相似，蚯蚓

在改变微生物的组成中起重要作用。

非度量多维尺度（ＮＭＤＳ）分析表明，蚯蚓堆制
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　　 表 ４　９７％相似水平下 １６ＳｒＲＮＡ和 １８ＳｒＲＮＡ基因文库的操作分类单元数及群落丰富度和多样性指数的比较

Ｔａｂ．４　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌｔａｘｏｎｏｍｉｃｕｎｉｔｓ（ＯＴＵｓ）ｒｉｃｈｎｅｓｓａｎｄｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｉｃｅｓｏｆ１６ＳｒＲＮＡａｎｄ１８ＳｒＲＮＡ

ｇｅｎｅｌｉｂｒａｒｉｅｓｆｏｒｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇａｔ９７％ ｉｄｅｎｔｉｔｙ

处理
细菌 真菌

ＯＴＵｓ数量 ＡＣＥ指数 Ｃｈａｏ１指数 Ｓｈａｎｎｏｎ Ｗｉｅｎｅｒ指数 ＯＴＵｓ数量 ＡＣＥ指数 Ｃｈａｏ１指数 Ｓｈａｎｎｏｎ Ｗｉｅｎｅｒ指数

Ｔ０ １１５４

１３００１３

（１２６４４０，

１３４７４１）

１３４６０８

（１２８８５４，

１４２８２３）

５７２

（５７０，５７３）
１１１

１４４２０

（１３００３，

１７５０３）

１５２３６

（１３１３９，

２０６１６）

１３３

（１３１，１３４）

ＣＫ１ １３５４

１４８７６１

（１４５５５９，

１５２９７３）

１５１８６３

（１４７０７２，

１５８６２１）

５８７

（５８５，５８８）
１０４

１３４０９

（１２１１５，

１６２０５）

１３３２１

（１１８９１，

１７０４７）

１４２

（１４１，１４３）

Ｔ１ １３８２

１５０５２３

（１４７５３１，

１５４４７３）

１５０５２９

（１４６８６８，

１５５７３６）

５７１

（５７０，５７３）
１６５

２０８４９

（１９０６２，

２４１８６）

２１３１６

（１８９７２，

２６４４３）

２５６

（２５５，２５７）

ＣＫ２ １３７７

１５３８４９

（１５０１５８，

１５８６３３）

１５４６９０

（１４９９１４，

１６１３３２）

５８３

（５８２，５８５）
１０５

１３６２０

（１１９９１，

１７０３０）

１４０７７

（１１９６０，

１９２６１）

１４５

（１４４，１４６）

Ｔ２ １３１６

１４８５４２

（１４４７４５，

１５３４３５）

１４８９８８

（１４４２００，

１５５５９６）

５３５

（５３３，５３７）
１６５

２０５５１

（１９１７３，

２３２２０）

２００８０

（１８７３４，

２３１７６）

２４８

（２４７，２４９）

ＣＫ３ １３１７

１４７９２６

（１４４２０４，

１５２７５５）

１４９５８７

（１４４５６７，

１５６５６６）

５７２

（５７１，５７４）
１０７

１５６７６

（１３８３３，

１９３７２）

１５７４０

（１３５８９，

２０８０４）

１３０

（１２９，１３１）

Ｔ３ １２６９

１４３０００

（１３９３２０，

１４７７６９）

１４２９２９

（１３８４０７，

１４９２２８）

５１８

（５１６，５２０）
１８３

２１５５０

（２０４８２，

２３６７１）

２０９００

（２００１４，

２３０６７）

２４６

（２４５，２４７）

ＣＫ４ １３７３

１５０９７５

（１４７７３１，

１５５２２９）

１５１３０６

（１４７２３４，

１５７０４６）

５７９

（５７７，５８１）
９６

１１７６５

（１０６３３，

１４２７３）

１０８５５

（１０１０９，

１２９６５）

１６６

（１６５，１６８）

Ｔ４ １２８０

１４４４１３

（１４０６３１，

１４９３２７）

１４８２２４

（１４２５５６，

１５６０９９）

５４７

（５４５，５４９）
１８８

２２９７０

（２１５２６，

２５６９７）

２２７９６

（２１１８６，

２６４２２）

２５９

（２５７，２６０）

　　注：括号中的数据表示置信区间。

组的微生物群落结构与初始底物、对照组不同

（图４）。细菌（图４ａ）和真菌（图 ４ｂ）均分为两组，一
个是蚯蚓处理组，另一个是对照组与初始底物。

ＮＭＤＳ１显示蚯蚓处理组微生物群落与对照组和初
始底物的不同。此外，对照组中的 ＮＭＤＳ２比蚯蚓
处理组的变异性更大。图 ４ａ中，蚯蚓堆制组中的
Ｔ１远离 Ｔ２、Ｔ３和 Ｔ４，这一现象表明，蚯蚓堆制初期
与后期的细菌组成有差异，这也说明了蚯蚓对花生

壳分解的促进作用与时间有关。这些发现进一步证

实了树状图所显示的结果。

２５　微生物群落的组成
表５显示了门分类水平的微生物组成。对于细

菌，在两种处理组优势微生物门类是 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ、Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ和 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ，
占细菌总量的 ８８％ ～９５％。其中以 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ最
多，其次为 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ。在其他堆制体系中，
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 和

Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ也 经 常 作 为 优 势 微 生 物 出 现［３５－３６］
。

ＰＡＲＴＡＮＥＮ等［３７］
认为在堆制过程中占主导地位的

细菌通常是 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ。Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ是成熟堆制
物的一类代表性细菌

［３８］
，并且被认为是重要的木质

纤维 素 降 解 物
［３９］
。在 本 研 究 蚯 蚓 处 理 组 中，

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ的相对丰度随着时间的推进而增加，
蚯蚓处理组底物的降解速度快于对照组，并且在堆

制过程结束时达到峰值，这表明堆制物成熟。

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ能够降解包括纤维素和几丁质在内的
大分子

［４０］
。在许多研究中证明了 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ和 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ在有机物的降解，硫、
氮和碳循环中也起到了重要作用

［４１］
。但是 ＰＥＮＧ

等
［４２］
证实，Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ不利于好氧堆肥，因为它可

以将木质纤维素转化为小分子脂肪酸链，从而降低

堆肥的 ｐＨ值。与对照组相比，Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ的丰度在
蚯蚓处理组呈现增加趋势。据报道，Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ可产
生纤维素酶、脂肪酶、蛋白酶和其他胞外酶，并代谢
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图 ３　细菌和真菌测序结果的聚类分析

Ｆｉｇ．３　Ｃｌｕｓｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓｂａｓｅｄｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

ｔａｘｏｎｏｍｙｏｆｂａｃｔｅｒｉａａｎｄｆｕｎｇｉ
　
多种底物，包括蛋白质、脂质、木质素、纤维素、糖和

氨基酸
［４３］
。值得注意的是，与对照组相比，堆制初

期蚯蚓处理组 Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ的相对丰度迅速增
加。ＡＷＡＳＴＨＩ等［４４］

在堆制明胶工业污泥过程中添

加高剂量生物炭发现 Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ的存在，认为
　　

图 ４　细菌和真菌测序结果的 ＮＭＤＳ维度分析

Ｆｉｇ．４　ＮＭＤＳｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｂａｓｅｄｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

ｔａｘｏｎｏｍｙｏｆｂａｃｔｅｒｉａａｎｄｆｕｎｇｉ
　
生物炭与初始堆制底物混合，可以确保有效的孔隙

率和通风状况，提高微生物活性。在本研究中，蚯蚓

在堆制物料内的爬行改善了氧的通透性，其作用类

似 于 生 物 炭 的 添 加。 因 此，蚯 蚓 处 理 组

Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ的相对丰度迅速增加。对于真菌，
在蚯蚓处理组和对照组中，Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ和ｕｎｃｌａｓｓｆｉｅｄ＿
ｋ＿Ｆｕｎｇｉ是 主 要 的 微 生 物 门 类。这 些 结 果 与
ＡＷＡＳＴＨＩ等［４４］

研究结果一致。据报道，Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ
在好氧堆制过程中普遍存在

［４５］
。Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ的丰

度随着时间的推进而减少，而 ｕｎｃｌａｓｓｆｉｅｄ＿ｋ＿Ｆｕｎｇｉ
呈现出增加的趋势。

表 ５　门分类水平微生物相对丰度

Ｔａｂ．５　Ｒｅｌａｔｉｖｅａｂｕｎｄａｎｃｅｏｆｍｉｃｒｏｂｅｓａｔｐｈｙｌｕｍｌｅｖｅｌ ％

门 Ｔ０ ＣＫ１ Ｔ１ ＣＫ２ Ｔ２ ＣＫ３ Ｔ３ ＣＫ４ Ｔ４

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ４８１７ ３７９７ ３２４８ ３７３２ ２７８３ ３１９６ ２１２１ ２５７９ ２４５５

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ １５６４ ２０５７ ３１７６ ２２０７ ３７４４ ２６７９ ４４８５ ２７９８ ３６０４

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ １３７０ １０９０ ７２１ １２１２ ８４１ １２８２ ６９４ ８６９ １０８１

Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ １０００ １２４５ １４０１ １６２９ １８３３ １７５８ １７５８ １８６９ １６４８

Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ６１５ ９６５ ６７１ ５２６ ３３３ ４１７ ３７７ ６８６ ４４１

细菌 Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ １６５ １９３ ２１９ １９６ ２４０ ２７８ ２５８ ３９１ ３３５

Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ １３２ １０７ １２６

Ａｃｉｄｂａｃｔｅｒｉａ １８５ １３２ ２２６ １７３

Ｐａｒｃｕｂａｃｔｅｒｉａ １０２ １０５ １７４

Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ １１２ １０９

Ｏｔｈｅｒｓ ３３７ ３６１ ３０６ ２８４ ２８５ ３０７ ３５２ ４３６

Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ９７１１ ９８３９ ９５０２ ９８７２ ８５９４ ８９４１ ９１９５ ８１４２ ８５４４

真菌
ｕｎｃｌａｓｓｆｉｅｄ＿ｋ＿Ｆｕｎｇｉ ２４３ １４７ ４１３ １１８ １２５２ １０４７ ７１５ １８４６ １３６６

Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ １３２

Ｏｔｈｅｒｓ ０４６ ０１４ ０８５ ０１０ ０２１ ０１２ ０９０ ０１２ ０９０
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　　图５显示了属分类水平的微生物组成。在初始
混合底物中，优势细菌是 Ｄｅｖｏｓｉａ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿
Ｐｈｙ１１ｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ、ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｃｅａｅ、
ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿ＢＩｒｉｉ４１、Ｃｅｌｌｕｌｏｍｏｎａｓ和 Ｂａｃｉｌｌｕｓ，其相对丰
度分别为 ７５０％、３９４％、３５６％、３０８％、３０１％

图 ５　细菌和真菌属的组成

Ｆｉｇ．５　Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌａｎｄｆｕｎｇａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓａｔｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌ

和２５２％。Ｄｅｖｏｓｉａ被认为是有机废弃物堆肥过程
中早期阶段的可能生物标志物

［４６］
。优势真菌为

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｐ＿Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、Ｃｅｒｃｏｐｈｏｒａ和ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｃ＿
Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ，相对丰度分别为 ６８０６％、１６６７％
和３２６％。接种蚯蚓改变了细菌的组成。在蚯蚓
堆制 组 第 １２天 采 集 的 样 品 中，优 势 菌 属 是
Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ、Ｄｅｖｏｓｉａ、ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｃｅａｅ、
Ｂａｃｉｌｌｕｓ、Ｃｅｌｌｕｌｏｍｏｎａｓ、Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ和 ｎｏｒａｎｋ＿ｐ＿
Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ，这些属的相对丰度分别为 ９０３％、
３６７％、３１７％、２４４％、２３３％、２３０％和 ２１７％。
对 照 组 中，优 势 菌 属 是 Ｄｅｖｏｓｉａ、ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿
Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｃｅａｅ、Ｃｅｌｌｕｌｏｍｏｎａｓ和 Ｂａｃｉｌｌｕｓ，其相对丰
度分别为 ５０７％、４７９％、４７０％和 ３３４％。堆肥
过程中，Ｃｅｌｌｕｌｏｍｏｎａｓ可以加速有机物的降解，接种
蚯蚓增加了堆肥早期 Ｃｅｌｌｕｌｏｍｏｎａｓ的相对丰度。在
对照组未观察到 Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ。在蚯蚓堆制组初期
阶段，Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ的相对丰度呈增加趋势，在后期
开始出现减少现象，在第２４、３６、４８天时相对丰度分
别为 １５１３％、１７７６％和 １３４２％。蚯蚓堆制组第

２４天采集的样品中，优势细菌是 Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ、
Ｂａｃｉｌｌｕｓ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿Ｐｌａｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ和 ｎｏｒａｎｋ＿ｐ＿
Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ。对照组中，优势细菌是 Ｂａｃｉｌｌｕｓ、
Ｃｅｌｌｕｌｏｍｏｎａ、Ｄｅｖｏｓｉａ和 ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿ＢＩｒｉｉ４１。Ｂａｃｉｌｌｕｓ的
相对丰度在堆制初期增加，证明 Ｂａｃｉｌｌｕｓ具有较强
的分解复杂有机物作用。使用 Ｔ检验进行蚯蚓处理
组和对照组中微生物组成的比较。图 ６ａ（图中、
、分别表示处理间在 ０００１、００１、００５水平上
差异显著）显示了两种处理之间细菌组成的差异。

在蚯蚓处理组中观察到 Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ的相对丰度显
著增加 （ｐ＜０００１），Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿
Ｐｅｐｔｏｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃａｃｅａｅ和 Ｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ的相对丰度也
显著增加。微生物的组成与分解速率直接相关。结

果表明，接种蚯蚓可能促进堆肥过程中有机物的分

解和 改 变 细 菌 群 落 的 组 成。据 报 道，一 些

Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ属的微生物有转化某些木质纤维素或
芳香烃的潜力

［４７］
。Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ在蚯蚓处理组显著

增加可能是花生壳分解更快的一个原因。在蚯蚓堆

制橄 榄 油 加 工 废 弃 物 的 过 程 中 也 观 察 到 了

Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ［３８］。该属在蚯蚓堆制过程中并不常见，
其存在可能与底物的化学组成有关。一些种类的

Ｂａｃｉｌｌｕｓ和 Ｃｅｌｌｕｌｏｍｏｎａｓ因其分解纤维素和半纤维素
活性而众所周知

［４８］
。据报道，节杆菌可降解单环芳

香族化合物，其在降解由真菌产生的小分子量中间
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产物中起重要作用
［３９］
。对于真菌，蚯蚓处理组第

１２天 采 集 的 样 本 中，优 势 属 是 Ｃｅｒｃｏｐｈｏｒａ、
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｃ＿Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｐ＿
Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｃ＿Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ和
Ｐｒｅｕｓｓｉａ，其 相 对 丰 度 分 别 为 ２４９４％、２１５０％、
１２５８％、１０９４％和 １０４５％。在对照组，优势属是
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｐ＿Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、Ｃｅｒｃｏｐｈｏｒａ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｃ＿
Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ和 Ｐｏｄｏｓｐｏｒａ，相 对 丰 度 分 别 为
５８３１％、１７３２％、１０８１％和 ７３２％。这表明蚯蚓
的存在影响了真菌的组成。在对照组未观察到

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｃ ＿ Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ。 据 报 道，

Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ和 Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ具有分解木质纤
维素的能力

［４９］
。Ｃｅｒｃｏｐｈｏｒａ的大多数种类也是木质

纤维素分解者，能够产生各种木质纤维素分解

酶
［５０］
。Ｐｒｅｕｓｓｉａ一些种类可以在植物残枝或牛粪上

生长
［５１］
。在蚯蚓处理组第 ２４天采集的样品中，优

势 真 菌 属 是 Ｃｅｒｃｏｐｈｏｒａ、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｃ＿
Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿Ｆｕｎｇｉ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｃ＿
Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｐ＿Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 和
Ｐｒｅｕｓｓｉａ，其 相 对 丰 度 分 别 为 ２１８５％、２１４５％、
１２５４％、１２４８％、１０５２％和 ９６４％。同期对照组
的优势属为 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｃ＿Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｃ＿
Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ和 Ｃｅｒｃｏｐｈｏｒａ，相 对 丰 度 分 别 为
４７７１％、２７５２％和 １６０４％。这表明在堆制过程
中蚯蚓的存在增加了真菌多样性。在第 ３６天和第
４８天采集的样品的优势属和第 ２４天的优势属相
似。在堆制后期，对照组的优势菌属相对丰度减小，

认为是底物逐渐耗尽导致。与对照组相比，蚯蚓堆

制组的优势真菌相对丰度在堆制后期变化较小，可

能是由于蚯蚓的分泌粘液和排泄物以及死亡的蚯蚓

提供了养分维持微生物生长。图 ６ｂ显示了蚯蚓处
理组和对照组之间的真菌组成的差异。在蚯蚓处理

组，Ｃｅｒｃｏｐｈｏｒａ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｃ＿Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ、
Ｐｒｅｕｓｓｉａ和 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿Ｌａｓｉｏｓｐｈａｅｒｉａｃｅａｅ相对丰度
显著增加。结果表明，蚯蚓的存在和堆制时间均对

堆制底物的群落组成有一定的影响。

３　结束语

将花生壳与牛粪混合后，利用接种赤子爱胜蚓

图 ６　细菌和真菌组成的 Ｔ检验

Ｆｉｇ．６　Ｔｔｅｓｔｆｏｒｂａｃｔｅｒｉａｌａｎｄｆｕｎｇａｌ

ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎａｔｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌ
　

　　

进行堆制。在蚯蚓堆制过程中观察到蚓茧和幼蚓，

在堆制结束时，赤子爱胜蚓的死亡率为 １９％，表明

蚯蚓在一定程度上适应了高木质素含量的花生壳类

底物。堆制结束时，蚯蚓处理组的碳氮比小于

１５００，表明蚯蚓降低了有机碳含量，提高了全氮含

量，从而降低了碳氮比，促进了花生壳的稳定降解。

蚯蚓处理组中 Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ、Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿

ｆ＿Ｐｅｐｔｏｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃａｃｅａｅ、Ｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ、Ｃｅｒｃｏｐｈｏｒａ、

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ ｃ＿ Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ、 Ｐｒｅｕｓｓｉａ 和

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿Ｌａｓｉｏｓｐｈａｅｒｉａｃｅａｅ的相对丰度显著增

加，表明蚯蚓能够改变堆制底物微生物群落结构，加

快矿化、腐殖化过程和有机质的分解。蚯蚓堆制可

以作为一种利用花生壳的生物学方法，且能够提高

堆制终产物的真菌多样性。
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ｉｓｓｎ．１０００１２９８．２０１４．０４．０３２．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

［１０］　ＯＮＷＯＳＩＣＯ，ＩＧＢＯＫＷＥＶＣ，ＯＤＩＭＢＡＪＮ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙｉｎｗａｓｔｅｓｔａｂｉｌｉｚａｔｉｏｎ：ｏｎｔｈｅｍｅｔｈｏｄｓ，
ｃｈａｌｌｅｎｇｅｓａｎｄｆｕｔｕｒｅｐｒｏｓｐｅｃｔｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭａｎａｇｅｍｅｎｔ，２０１７，１９０：１４０－１５７．

［１１］　井大炜，王明友，张红，等．蚯蚓粪配施尿素对豇豆根系特征与根际土腐殖质的影响［Ｊ／ＯＬ］．农业机械学报，２０１７，
４８（１）：２１２－２１９．
ＪＩＮＧＤａｗｅｉ，ＷＡＮＧＭｉｎｇｙｏｕ，ＺＨＡＮＧＨｏｎｇ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｖｅｒｍｉｃｏｍｐｏｓｔｃｏａｐｐｌｉｅｄｗｉｔｈｕｒｅａｏｎｒｏｏｔｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓａｎｄ
ｈｕｍｕｓｉｎｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｓｏｉｌｏｆｃｏｗｐｅａ［Ｊ／ＯＬ］．ＴｒａｎｓａｃｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅＣｈｉｎｅｓｅＳｏｃｉｅｔｙｆｏｒＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＭａｃｈｉｎｅｒｙ，２０１７，４８（１）：
２１２－２１９．ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｊｃｓａｍ．ｏｒｇ／ｊｃｓａｍ／ｃｈ／ｒｅａｄｅｒ／ｖｉｅｗ＿ａｂｓｔｒａｃｔ．ａｓｐｘ？ｆｉｌｅ＿ｎｏ＝２０１７０１２８＆ｆｌａｇ＝１＆ｊｏｕｒｎａｌ＿ｉｄ＝ｊｃｓａｍ．
ＤＯＩ：１０．６０４１／ｊ．ｉｓｓｎ．１０００１２９８．２０１７．０１．０２８．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

［１２］　ＢＡＯＹＩＬ，ＤＩＺ，ＹＵＸＵＥＣ，ｅｔａｌ．ＥｆｆｅｃｔｓｏｆＣ／Ｎｒａｔｉｏａｎｄｅａｒｔｈｗｏｒｍｓｏｎｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅｇａｓｅｍｉｓｓｉｏｎｓｄｕｒｉｎｇｖｅｒｍｉｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇ
ｏｆｓｅｗａｇｅｓｌｕｄｇｅ［Ｊ］．ＢｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１８，２６８：４０８－４１４．

［１３］　ＢＨＡＴＳＡ，ＳＩＮＧＨＪ，ＶＩＧＡＰ．ＰｏｔｅｎｔｉａｌｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｏｆｂａｇａｓｓｅａｓｆｅｅｄｍａｔｅｒｉａｌｆｏｒｅａｒｔｈｗｏｒｍＥｉｓｅｎｉａｆｅｔｉｄａａｎｄｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｏｆ
ｖｅｒｍｉｃｏｍｐｏｓｔ［Ｊ］．Ｓｐｒｉｎｇｅｒｐｌｕｓ，２０１５，４（１）：１１．

［１４］　ＳＵＴＨＡＲＳ，ＧＡＩＲＯＬＡＳ．ＮｕｔｒｉｅｎｔｒｅｃｏｖｅｒｙｆｒｏｍｕｒｂａｎｆｏｒｅｓｔｌｅａｆｌｉｔｔｅｒｗａｓｔｅｓｏｌｉｄｓｕｓｉｎｇＥｉｓｅｎｉａｆｅｔｉｄａ［Ｊ］．Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ
Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ，２０１４，７１：６６０－６６６．

［１５］　ＳＩＮＧＨＤ，ＳＵＴＨＡＲＳ．Ｖｅｒｍｉｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇｏｆｈｅｒｂａｌｐｈａｒｍａｃｅｕｔｉｃａｌｉｎｄｕｓｔｒｙｗａｓｔｅ：ｅａｒｔｈｗｏｒｍｇｒｏｗｔｈ，ｐｌａｎｔａｖａｉｌａｂｌｅｎｕｔｒｉｅｎｔ
ａｎｄｍｉｃｒｏｂｉａｌｑｕａｌｉｔｙｏｆｅｎｄｍａｔｅｒｉａｌｓ［Ｊ］．ＢｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１２，１１２：１７９－１８５．

［１６］　ＧＡＮＥＳＨＰＳ，ＧＡＪＡＬＡＫＳＨＭＩＳ，ＡＢＢＡＳＩＳＡ．Ｖｅｒｍｉｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇｏｆｔｈｅｌｅａｆｌｉｔｔｅｒｏｆａｃａｃｉａ（Ａｃａｃｉａａｕｒｉｃｕｌｉｆｏｒｍｉｓ）：ｐｏｓｓｉｂｌｅ
ｒｏｌｅｓｏｆｒｅａｃｔｏｒｇｅｏｍｅｔｒｙ，ｐｏｌｙｐｈｅｎｏｌｓ，ａｎｄｌｉｇｎｉｎ［Ｊ］．ＢｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２００９，１００（５）：１８１９－１８２７．

［１７］　崔思远，曹光乔，朱新开．耕作方式对稻麦轮作区土壤碳氮储量与层化率的影响［Ｊ／ＯＬ］．农业机械学报，２０１８，
４９（１１）：２７５－２８２．
ＣＵＩＳｉｙｕａｎ，ＣＡＯＧｕａｎｇｑｉａｏ，ＺＨＵＸｉｎｋａｉ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｔｉｌｌａｇｅｏｎｓｔｏｃｋｓａｎｄｓｔｒａｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｓｏｉｌｃａｒｂｏｎａｎｄｎｉｔｒｏｇｅｎｉｎｒｉｃｅ
ｗｈｅａｔｓｙｓｔｅｍ［Ｊ／ＯＬ］．ＴｒａｎｓａｃｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅＣｈｉｎｅｓｅＳｏｃｉｅｔｙｆｏｒＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＭａｃｈｉｎｅｒｙ，２０１８，４９（１１）：２７５－２８２．ｈｔｔｐ：∥
ｗｗｗ．ｊｃｓａｍ．ｏｒｇ／ｊｃｓａｍ／ｃｈ／ｒｅａｄｅｒ／ｖｉｅｗ＿ａｂｓｔｒａｃｔ．ａｓｐｘ？ｆｉｌｅ＿ｎｏ＝２０１８１１３２＆ｆｌａｇ＝１＆ｊｏｕｒｎａｌ＿ｉｄ＝ｊｃｓａｍ．ＤＯＩ：１０．６０４１／ｊ．
ｉｓｓｎ．１０００１２９８．２０１８．１１．０３２．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

［１８］　ＪＡＣＫＳＯＮＭＬ．Ｓｏｉｌｃｈｅｍｉｃａｌａｎａｌｙｓｉｓ［Ｍ］．ＮｅｗＤｅｌｈｉ：ＰｒｅｎｔｉｃｅＨａｌｌｏｆＩｎｄｉａ，１９７３：７－３３．
［１９］　ＫＵＭＡＲＩＭ，ＫＵＭＡＲＳ，ＣＨＡＵＨＡＮＲＳ，ｅｔａｌ．Ｂｉｏｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎｏｆｈｅｒｂａｌｉｎｄｕｓｔｒｙｗａｓｔｅｉｎｔｏｖｅｒｍｉｃｏｍｐｏｓｔｕｓｉｎｇａｎｅｐｉｇｅｉｃ

ｅａｒｔｈｗｏｒｍＥｕｄｒｉｌｕｓｅｕｇｅｎｉａｅ［Ｊ］．ＷａｓｔｅＭａｎａｇｅｍｅｎｔ＆Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２０１１，２９（１１）：１２０５－１２１２．
［２０］　ＶＡＮＳＯＥＳＴＰＪ，ＲＯＢＥＲＴＳＯＮ ＪＢ，ＬＥＷＩＳＢＡ．Ｍｅｔｈｏｄｓｆｏｒｄｉｅｔａｒｙｆｉｂｅｒ，ｎｅｕｔｒａｌｄｅｔｅｒｇｅｎｔｆｉｂｅｒ，ａｎｄｎｏｎｓｔａｒｃｈ

ｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｅｓｉｎｒｅｌａｔｉｏｎｔｏａｎｉｍａｌｎｕｔｒｉｔｉｏｎ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＤａｉｒｙＳｃｉｅｎｃｅ，１９９１，７４（１０）：３５８３－３５９７．
［２１］　ＸＵＮ，ＴＡＮＧ，ＷＡＮＧＨ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｏｆｂｉｏｃｈａｒａｄｄｉｔｉｏｎｓｔｏｓｏｉｌｏｎｎｉｔｒｏｇｅｎｌｅａｃｈｉｎｇ，ｍｉｃｒｏｂｉａｌｂｉｏｍａｓｓａｎｄｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅ［Ｊ］．ＥｕｒｏｐｅａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｏｉｌＢｉｏｌｏｇｙ，２０１６，７４：１－８．
［２２］　ＡＤＡＭＳＲＩ，ＭＩＬＥＴＴＯＭ，ＴＡＹＬＯＲＪＷ，ｅｔａｌ．Ｄｉｓｐｅｒｓａｌｉｎｍｉｃｒｏｂｅｓ：ｆｕｎｇｉｉｎｉｎｄｏｏｒａｉｒａｒｅｄｏｍｉｎａｔｅｄｂｙｏｕｔｄｏｏｒａｉｒａｎｄ

ｓｈｏｗｄｉｓｐｅｒｓａｌｌｉｍｉｔａｔｉｏｎａｔｓｈｏｒｔｄｉｓｔａｎｃｅｓ［Ｊ］．ＴｈｅＩＳＭＥＪｏｕｒｎａｌ，２０１３，７（７）：１２６２－１２７３．
［２３］　ＣＨＥＮＹ，ＺＨＡＮＧＹ，ＺＨＡＮＧＱ，ｅｔａｌ．Ｅａｒｔｈｗｏｒｍｓｍｏｄｉｆｙｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄａｃｃｅｌｅｒａｔｅｍａｉｚｅｓｔｏｖｅｒ

ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｄｕｒｉｎｇｖｅｒｍｉｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇ［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＳｃｉｅｎｃｅａｎｄＰｏｌｌｕｔｉｏｎＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１５，２２（２１）：１７１６１－１７１７０．
［２４］　ＣＡＰＯＲＡＳＯＪＧ，ＫＵＣＺＹＮＳＫＩＪ，ＳＴＯＭＢＡＵＧＨＪ，ｅｔａｌ．ＱＩＩＭＥａｌｌｏｗｓａｎａｌｙｓｉｓｏｆｈｉｇｈｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

ｄａｔａ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＭｅｔｈｏｄｓ，２０１０，７（５）：３３５－３３６．
［２５］　ＱＵＡＳＴＣ，ＰＲＵＥＳＳＥＥ，ＹＩＬＭＡＺＰ，ｅｔａｌ．ＴｈｅＳＩＬＶＡｒｉｂｏｓｏｍａｌＲＮＡｇｅｎｅｄａｔａｂａｓｅｐｒｏｊｅｃｔ：ｉｍｐｒｏｖｅｄｄａｔａｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇａｎｄ

ｗｅｂｂａｓｅｄｔｏｏｌｓ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１３，４１（Ｄ１）：Ｄ５９０－Ｄ５９６．
［２６］　ＡＲＵＭＵＧＡＭＫ，ＲＥＮＧＡＮＡＴＨＡＮＳ，ＯＬＵＢＵＫＯＬＡＯＢ，ｅｔａｌ．Ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎｏｎｐａｐｅｒｃｕｐｗａｓｔｅｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎｂｙｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｃｏｎｓｏｒｔｉｕｍａｎｄＥｕｄｒｉｌｌｕｓｅｕｇｅｉｎｅａｔｈｒｏｕｇｈｖｅｒｍｉｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇ［Ｊ］．ＷａｓｔｅＭａｎａｇｅｍｅｎｔ，２０１７，７４：１８５－１９３．

１１３第 １期　　　　　　　　　　　　陈玉香 等：蚯蚓堆制花生壳的微生物群落结构特征研究



［２７］　ＰＡＴＴＮＡＩＫＳ，ＲＥＤＤＹＭ Ｖ．Ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔｏｆｍｕｎｉｃｉｐａｌｓｏｌｉｄｗａｓｔｅｍａｎａｇｅｍｅｎｔｉｎｐｕｄｕｃｈｅｒｒｙ（ｐｏｎｄｉｃｈｅｒｒｙ），Ｉｎｄｉａ［Ｊ］．
Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ，ＣｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎａｎｄＲｅｃｙｃｌｉｎｇ，２０１０，５４（８）：５１２－５２０．

［２８］　ＹＡＮＧＦ，ＬＩＧ，ＳＨＩＨ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｐｈｏｓｐｈｏｇｙｐｓｕｍａｎｄｓｕｐｅｒｐｈｏｓｐｈａｔｅｏｎｃｏｍｐｏｓｔｍａｔｕｒｉｔｙａｎｄｇａｓｅｏｕｓｅｍｉｓｓｉｏｎｓ
ｄｕｒｉｎｇｋｉｔｃｈｅｎｗａｓｔｅｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇ［Ｊ］．ＷａｓｔｅＭａｎａｇｅｍｅｎｔ，２０１５，３６：７０－７６．

［２９］　ＭＯＲＡＩＳＦＭＣ，ＱＵＥＤＡＣＡＣ．ＳｔｕｄｙｏｆｓｔｏｒａｇｅｉｎｆｌｕｅｎｃｅｏｎｅｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆｓｔａｂｉｌｉｔｙａｎｄｍａｔｕｒｉｔｙｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓｏｆＭＳＷｃｏｍｐｏｓｔｓ
［Ｃ］∥ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＦｏｕｒｔｈＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＣｏｎｆｅｒｅｎｃｅｏｆＯＲＢＩＴＡｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｏｎＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＰｒｏｃｅｓｓｉｎｇｏｆＯｒｇａｎｉｃｓ：Ａｄｖａｎｃｅｓ
ｆｏｒａＳｕｓｔａｉｎａｂｌｅＳｏｃｉｅｔｙＰａｒｔＩＩ，２００３．

［３０］　ＳＵＴＨＡＲＳ，ＭＵＴＩＹＡＲＰＫ，ＳＩＮＧＨＳ．Ｖｅｒｍｉｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇｏｆｍｉｌｋｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇｉｎｄｕｓｔｒｙｓｌｕｄｇｅｓｐｉｋｅｄｗｉｔｈｐｌａｎｔｗａｓｔｅｓ［Ｊ］．
ＢｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１２，１１６：２１４－２１９．
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