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摘要：以废弃菌棒为主要原料，添加牛粪和草炭，进行堆肥发酵，取腐熟完成后的 ２种肥料样品 ＤＮＡ，采用

１６ＳｒＤＮＡＶ３＋Ｖ４区和 ＩＴＳ２高通量测序方法，研究不同配方粗制肥料中微生物多样性和群落结构的差异。结果表

明，“牛粪 ＋菌棒”制得的有机肥生物多样性高于“草炭 ＋菌棒”，且真菌差异大于细菌；“牛粪 ＋菌棒”有机肥相对

“草炭 ＋菌棒”有机肥具有 １０个优势细菌属和 ６个真菌属，“草炭 ＋菌棒”有机肥相对“牛粪 ＋菌棒”有机肥具有

１４个优势细菌属和 ４个真菌属。两种配方堆肥制得的有机肥微生物群落结构无显著性差异。研究发现了多种具

有农业价值的功能菌，可为功能性微生物的开发利用提供科学依据。此外，也发现一些潜在危害因子，如黄曲霉和

杂色曲霉亚种在“牛粪 ＋菌棒”有机肥中丰度较高，产生的黄曲霉毒素、杂曲霉毒素易造成农作物污染。
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０　引言

食用菌作为我国的第五大农作物，其产业发展

已形成可持续性的趋势及特色，至 ２０１５年，其生产
规模占世界产量的 ７３５７％［１－２］

。食用菌产业有效

促进了中国贫困地区的脱贫致富，在一定程度上解

决了“三农”问题
［３］
。随着食用菌产业的不断发展，

产生了大量的废弃菌棒，随意丢弃的废弃菌棒，将污

染土壤和水体，其对环境的影响不可低估。有机肥

制作是将农业产物变废为宝的途径。废菌棒作为食



用菌种植后的废弃原料，在出菇后理化结构发生变

化，呈疏松多孔结构，Ｎ、Ｐ、Ｋ含量变得更加丰富，更
有利于农作物的生长，同时可增加土壤微生物多样

性
［４－６］

。以往对于农业废弃物堆肥微生物多样性研

究多集中在秸秆、动物粪便、树叶等方面，而对废弃

菌棒堆肥中微生物多样性研究较少
［７－９］

。

高通量测序的方法目前已被广泛应用于水体、

土壤、疾病等微生物群落的研究中，能更真实地揭示

微生物群落的复杂性和多样性，对不可培养和痕量

微生物的研究具有明显优势，同时可揭示种群差异、

功能特点等重要信息
［１０－１２］

。本实验以平菇菌渣为

主要原料，以添加两种不同的辅料（牛粪、草炭）腐

熟完成后的有机肥料为研究对象，采用高通量测序

方法对样品中细菌、真菌多样性及差异进行研究，为

提高以菌渣为主要原料生产的有机肥质量，以及后

期肥料的使用提供相关依据和科学指导。

１　材料与方法

１１　样品采集
样品采集自四川某菌渣有机肥生产基地。堆肥

为草垛式高温堆肥，高 ２５ｍ，直径约 ５ｍ。废弃菌
棒均先去菌袋等杂质，粉碎均匀后，分别添加两种类

型的氮源（牛粪和草炭），调节至相同含水率和碳氮

比，进行高温发酵，经过 ３０ｄ左右即腐熟完成。分
别在堆肥的底部（距底１０ｃｍ处）、中部（距顶 １２ｍ
处）、顶部（距顶 １０ｃｍ处），深度均为 ２０～２５ｃｍ处
随机取样，其中每个部位分别在堆肥的 ３个不同方
向取样后混合为１个样品，即每个样品获得 ３个平
行样，编号为 ＮＪ １、ＮＪ ２、ＮＪ ３（菌棒 ＋牛粪）、
ＣＪ １、ＣＪ ２、ＣＪ ３（菌棒 ＋草炭），样品名称编号
前面加 Ｂ，代表为细菌检测结果，样品名称编号前面
加 Ｆ，代表为真菌检测结果。样品去除杂质后封装
于无菌袋中，－８０℃保存，用于微生物分析。
１２　样品 ＤＮＡ提取、ＰＣＲ扩增及高通量测序

使用美国 ＯＭＥＧＡ公司 Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ试剂盒进行
样品 ＤＮＡ提取（ＯｍｅｇａＢｉｏ ｔｅｋ，Ｎｏｒｃｒｏｓｓ，ＧＡ，美
国），用带有 ｂａｒｃｏｄｅ的特异引物扩增 ＤＮＡ样本中
１６ＳｒＤＮＡ的Ｖ３＋Ｖ４区和ＩＴＳ２。１６Ｓ引物序列为：
３４１Ｆ， ＣＣＴＡＣＧＧＧＮＧＧＣＷＧＣＡＧ； ８０６Ｒ，
ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴ。ＩＴＳ２引物序列为：
ＩＴＳ３＿ＫＹ０２Ｆ，ＧＡＴＧＡＡＧＡＡＣＧＹＡＧＹＲＡＡ；ＩＴＳ４Ｒ，
ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ。扩增体系为：５０μＬ反
应体系中包含 ５μＬ的 １０×ＫＯＤＢｕｆｆｅｒ，５μＬ的
２５ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰｓ，１５μＬ引物（５μｍｏｌ／Ｌ），１μＬ
ＫＯＤ聚合酶，１００ｎｇ模版 ＤＮＡ。扩增条件为：９５℃
预变性 ２ｍｉｎ，随后 ９８℃变性 １０ｓ，６２℃退火３０ｓ，

６８℃延伸３０ｓ，共２７个循环，最后 ６８℃延伸１０ｍｉｎ。
对扩增产物切胶回收，用 ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭ荧光计进行
定量。将纯化的扩增产物进行等量混合，连接测序

接头，根 据 Ｉｌｌｕｍｉｎａ官 方 说 明 构 建 测 序 文 库，
Ｈｉｓｅｑ２５００的 ＰＥ２５０模式上机测序。
１３　数据处理
１３１　Ｎ比例过高的序列去除

去除 ｒｅａｄｓ中 Ｎ碱基占比超过 １０％的序列，去
除低质量序列：去除质量值高于２０的碱基数占碱基
总数的百分比小于４０％的 ｒｅａｄｓ。
１３２　Ｔａｇｓ拼接

根据 ＰＥｒｅａｄｓ之间的重叠关系，使用 ＦＬＡＳＨ
（ｖ１２１１）将成对双端 ｒｅａｄｓ拼接为一条序列。拼
接条件是最小匹配长度为１０ｂｐ，重叠区域允许的错
配率为２％。拼接得到的序列称为 ＲａｗＴａｇｓ。
１３３　Ｔａｇｓ过滤

拼接得到的 ＲａｗＴａｇｓ，需要经过更严格的过滤
处理后，得到高质量的 Ｔａｇｓ数据（ＣｌｅａｎＴａｇｓ）。参
照 Ｑｉｉｍｅ（ｖ１９１）的 Ｔａｇｓ质量控制流程，进行如下
操作：Ｔａｇｓ截取，将 ＲａｗＴａｇｓ从连续低质量值（默认
质量阈值为小于等于３）碱基数达到设定长度（默认
长度值为３）的第１个低质量碱基位点截断；Ｔａｇｓ长
度过滤，Ｔａｇｓ经过截取后得到的 Ｔａｇｓ数据集，进一
步过滤掉其中连续高质量碱基长度小于 Ｔａｇｓ长度
７５％的 Ｔａｇｓ。
１３４　Ｔａｇｓ去嵌合体

经过以上处理后得到的 Ｔａｇｓ序列与数据库
（Ｇｏｌｄｄａｔａｂａｓｅｒ２０１１０５１９）进 行 比 对 （ＵＣＨＩＭＥ
Ａｌｇｏｒｉｔｈｍ）检测嵌合体序列，并最终去除其中的嵌合
体序列，得到最终的有效数据（ＥｆｆｅｃｔｉｖｅＴａｇｓ）。
１４　数据分析

为了研究样品的物种组成多样性信息，用

Ｕｐａｒｓｅ（Ｕｓｅａｒｃｈｖ９２６４）软件对所有样品的全部
ＥｆｆｅｃｔｉｖｅＴａｇｓ序列聚类。默认将 ９７％的一致性
（Ｉｄｅｎｔｉｔｙ）序列聚类成为 ＯＴＵｓ（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌｔａｘｏｎｏｍｉｃ
ｕｎｉｔｓ）结果，并计算出每个 ＯＴＵ在各个样品中的
Ｔａｇｓ绝对丰度和相对信息，为后续的分析做准备。
为了探明不同样本或者分组之间的 ＯＴＵｓ的共有或
者特有信息，根据 ＯＴＵ序列在各个样品中的分布情
况，使用 Ｒ语言的 ＶｅｎｎＤｉａｇｒａｍ（ｖ１６１７）包和
ＵｐＳｅｔＲ（ｖ１３３）包绘制韦恩图，并统计各个集合所
包含的 ＯＴＵｓ。稀释曲线（Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎｃｕｒｖｅ）用来评
价测序量是否足以覆盖所有类群，并间接反映样品

中物种的丰富程度。基于 ＯＴＵ列表的物种丰度信
息，使用 Ｒ语言的 ｇｍｏｄｅｌｓ（ｖ２１６２）包开展主成分
分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｍｐｏｎｅｎｔａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣＡ），ＰＣＡ图中
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的距离越近表明样品组成越相似。

１５　统计方法
不同配方有机肥能引起微生物 α多样性差异。

结合分组和采样信息，通过对两组间的 α多样性进
行假设检验，可以分析组间的物种多样性是否存在

显著差异，从而初步判断驱动群落多样性变化的潜

在因素等。本次研究使用 Ｔ ｔｅｓｔ检验对 ２个组分
（ＮＪ和 ＣＪ，每组 ３个重复样本）进行差异分析。
Ｐ≤００５表示差异显著，Ｐ＞００５表示无显著性差
异。

２　结果与分析

２１　两组样品微生物多样性分析
通过对细菌１６ＳｒＤＮＡ的 Ｖ３＋Ｖ４区测序，菌棒 ＋

草炭（ＢＣＪ）和菌棒 ＋牛粪（ＢＮＪ）样品分别得到
１３４４１９、１２５５０７条有效序列，２８３９、２９６９个细菌
ＯＴＵ。通过对真菌 ＩＴＳｒＤＮＡ测序，ＦＣＪ和 ＦＮＪ样品
分别得到了１６４９４６、１４８９０３条有效序列，５１１、５６７
个真菌 ＯＴＵ（表１）。两组样品的稀释曲线见图１。

表 １　两组样品测序结果

Ｔａｂ．１　Ｒｅｓｕｌｔｓｏｆｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎｃｕｒｖｅｏｆｈｉｇｈ

ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｌｉｂｒａｒｙ

样品

编号

有效序

列数／条

ＯＵＴ

数量

ＡＣＥ

指数

Ｃｈａｏ１丰

富度指数

Ｓｉｍｐｓｏｎ多

样性指数

Ｓｈａｎｎｏｎ多

样性指数

ＢＣＪ １３４４１９ ２８３９ ３７６９ ３７５９ ０９９１ ８７７４

ＢＮＪ １２５５０７ ２９６９ ３９６３ ３８９０ ０９８７ ８４２２

ＦＣＪ １６４９４６ ５１１ ５８０ ５７４ ０９３７ ４９３０

ＦＮＪ １４８９０３ ５６７ ５９３ ５９８ ０９４３ ５３０２

图 １　群落高通量测序稀释曲线

Ｆｉｇ．１　ＲａｒｅｆａｃｔｉｏｎｃｕｒｖｅｓｏｆｈｉｇｈｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｌｉｂｒａｒｙｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌａｎｄｅｕｋａｒｙｏｔｉｃｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
　
　　由图１可见，随着测序数据量的增加，分析得到
的物种数量也逐渐

!

长，且稀释曲线已趋于平稳，说

明测序基本已覆盖所有物种。另外可以看出，牛粪 ＋
菌棒配方有机肥中微生物物种丰富度高于草炭 ＋
菌棒配方有机肥，且这种差异在真菌中表现得更

明显。

表１中通过比较２个处理的多样性指数可以发
现，添加牛粪堆肥处理的细菌群落的丰富度高于添

加草炭堆肥处理，但均匀度低于添加草炭的堆肥。

添加牛粪堆肥处理的真菌群落的丰富度、均匀度均

高于添加草炭堆肥处理。

通过对两组样品间的 α多样性进行假设检验，
分析组间的物种多样性是否存在显著的差异，结果

见表 ２，牛粪 ＋菌棒配方有机肥与草炭 ＋菌棒配方
有机肥群落结构无显著差异（Ｐ均大于００５）。
２２　不同配方有机肥中微生物群落相似性分析

用于细菌分析的 ６份样品平均获得 ＯＴＵ２９０４
条，涵盖了 ６门、１０纲、１０目、１０科、１０属，ＢＮＪ和
ＢＣＪ之间的共有 ＯＴＵｓ有２０４２条，而两组样品特有
的 ＯＴＵｓ分别为 ９２７、７９７条，用于真菌分析的 ６份
样品平均获得 ＯＴＵ５３９条，涵盖了２门、５纲、６目、

表 ２　两组样品群落结构差异性分析结果

Ｔａｂ．２　Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓｒｅｓｕｌｔｓｏｆｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｂｅｔｗｅｅｎｔｗｏｓａｍｐｌｅｓ

样品比较 多样性指数 Ｐ

ＢＣＪ和 ＢＮＪ Ｃｈａｏ１ ０１１６

ＢＣＪ和 ＢＮＪ ＡＣＥ ００５４

ＢＣＪ和 ＢＮＪ Ｓｉｍｐｓｏｎ ０１７３

ＢＣＪ和 ＢＮＪ Ｓｈａｎｎｏｎ ０１４２

ＦＣＪ和 ＦＮＪ Ｃｈａｏ１ ０８００

ＦＣＪ和 ＦＮＪ ＡＣＥ ０９３２

ＦＣＪ和 ＦＮＪ Ｓｉｍｐｓｏｎ ０７３３

ＦＣＪ和 ＦＮＪ Ｓｈａｎｎｏｎ ０５１１

７科、４属。ＦＮＪ和 ＦＣＪ之间的共有 ＯＴＵｓ有３５０条，
而两 组 样 品 特 有 的 ＯＴＵｓ分 别 为 ２１７、１６１条
（图２）。　　
２３　两种配方有机肥中群落差异分析

由图３可知，细菌 ＰＣＡ１和 ＰＣＡ２分别解释了样
本８６７％和 ９５％的方差信息。两者共计解释
９６２％的样本信息。真菌 ＰＣＡ１和 ＰＣＡ２分别解释
了样本 ６５９％和 ２７５％的方差信息。两者共计解
释 ９３４％的样本信息。表明在这两个维度上能够
反映样本的实际情况。同时，也可以看出，ＦＮＪ组
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图 ２　两种配方肥料中细菌和真菌群落 ＯＴＵ的维恩图

Ｆｉｇ．２　Ｖｅｎｎｄｉａｇｒａｍｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌａｎｄｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌＯＴＵｓａｍｏｎｇｔｗｏｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
　
内，ＦＮＪ １距组内另外两个样品偏离较大，这可能
　　

跟样品均匀性有关，两组样品间的群落差异分析主

要参考 ＦＮＪ ２和 ＦＮＪ ３。
根据物种分类的表达谱数据，采用热图来展示

不同的物种在各样品间的表达情况，同时根据热图

上的聚类关系，也可以反映样本关系。为了减少噪

声数据的影响，挑选了至少一个样本的相对丰度达

到０１％以上，同时相对总丰度在前２５的物种进行热
图分析，见图４、５。热图中每列代表一个样本；每行代
表一个分类水平；颜色从红到蓝表示丰度从高到低。

图 ３　群落主成分分析

Ｆｉｇ．３　Ｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓａｎａｌｙｓｉｓｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌａｎｄｆｕｎｇｉｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
　

图 ４　群落物种相对丰度聚类图

Ｆｉｇ．４　Ｒｅｌａｔｉｖｅａｂｕｎｄａｎｃｅｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｐｅｃｉｅｓｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｆｉｇｕｒｅｓａｔｃｌａｓｓａｎｄｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌ
　

　　在纲水平上，ＢＮＪ相对于 ＢＣＪ有３个优势菌纲，
分别为 Ｂａｃｉｌｌｉ、Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａ、Ｓ０１３４＿ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ＿ｇｒｏｕｐ。
ＢＣＪ相 对 ＢＮＪ有 １８ 个 优 势 菌 纲，分 别 为

Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、 Ｃｙｔｏｐｈａｇｉａ、 Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒｅｓ、
Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ、
Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｉａ、 Ｍｏｌｌｉｃｕｔｅｓ、 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔａｃｉａ、
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图 ５　真菌在纲和属水平上的分类

Ｆｉｇ．５　Ｒｅｌａｔｉｖｅａｂｕｎｄａｎｃｅｏｆｅｕｋａｒｙｏｔｉｃｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｐｅｃｉｅｓｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｆｉｇｕｒｅｓａｔｃｌａｓｓａｎｄｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌ
　

Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ、 Ｔｈｅｒｍｏｍｉｃｒｏｂｉａ、 Ｋｔｅｄｏｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、
Ｐｈｙｃｉｓｐｈａｅｒａｅ、 Ｃａｌｄｉｌｉｎｅａｅ、 Ｌｏｎｇｉｍｉｃｒｏｂｉａ、
Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｏｏｂａｃｔｅｒｉａ、 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉａ、 Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉｉａ、
Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ。属水平上，ＢＮＪ相对于 ＢＣＪ有 １０
个 优 势 菌 属，分 别 为 Ｂａｃｉｌｌｕｓ、Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ、
Ｏｃｅａｎｂａｃｉｌｌｕｓ、 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ、 Ｌｕｔｏｉｍｏｎａｓ、
Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ、Ｐａｅｎｉｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ、Ｓａｃｃｈａｒｏｍｏｎｏｓｐｏｒａ、
Ｐａｕｃｉｓａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ、Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ。ＢＣＪ相对于 ＢＮＪ有１４
个 优 势 菌 属， 分 别 为 鞘 脂 杆 菌 属

（Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、Ｂｒｅｖｕｎｄｉｍｏｎａｓ、Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ、
Ｐａｒａｐｅｄｏｂａｃｔｅｒ、Ｃｏｌｌｖｉｂｒｉｏ、Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ、Ｓｉｍｉｄｕｉａ、
Ｉａｍｉａ、德 沃 斯 氏 菌 属 Ｄｅｖｏｓｉａ、海 洋 杆 菌 属
Ｐｅｌａｇｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ、Ａｍｉｎｏｂａｃｔｅｒ、Ｍｅｓｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ中生根瘤
菌、Ｃｅｌｌｕｌｏｓｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、类芽孢杆菌 Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ。

“菌棒 ＋牛粪”配方的有机肥中芽孢杆菌
（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）丰度更高。有机肥中的芽孢杆菌在土壤
中可以起到增加有益微生物种类，加速和促进其他

微生物对有机质累积和磷素循环过程的作用，同时，

许多芽孢杆菌能分泌大量的酶和抗生素，有效控制

多种植物病害
［１３－１４］

。高丰度的链霉菌属可产生多

种活性物质如抗生素、杀虫剂、除草剂、植物生长促

进剂
［１５］
。

“菌棒 ＋草炭”配方的有机肥中的优势菌属，鞘
脂杆菌属（Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）能降解芳香族污染物，
如多环芳香烃类物质

［１６－１７］
。这些菌可降解土壤中

有机污染物和肥料中有机物，从而减少污染物危害，

促进植物的生长。类芽孢杆菌属、耐热芽孢杆菌和梭

菌属数量的增加，则有助于降解肥料中的有机物，改变

土壤微生物种群结构，增加了微生物多样性
［１８－２０］

。

纲水平上，ＦＮＪ相对于 ＦＣＪ有３种优势真菌，分
别为 Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ。
ＦＣＪ相 对 于 ＦＮＪ也 有 ３种 优 势 真 菌，分 别 为
Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ。属水
平上，ＦＮＪ相对于 ＦＣＪ中优势真菌属有 ６种，分别为
Ａｒａｃｈｎｉｏｔｕｓ、 Ｐｌｅｕｒｏｔｕｓ、 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ、 Ｍｉｃｒｏａｓｃｕｓ、
Ｓｃｏｐｕｌａｒｉｏｐｓｉｓ、Ａｒａｃｈｎｏｍｙｃｅｓ。ＦＣＪ相对于 ＦＮＪ有 ４
种优势真菌属，分别为 Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ、Ｇｌｉｏｃｌａｄｉｕｍ、
Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ、Ｌｅｃａｎｉｃｉｌｌｉｕｍ。

图 ６　ＦＮＪ中优势真菌在种水平上的分类

Ｆｉｇ．６　Ｒｅｌａｔｉｖｅａｂｕｎｄａｎｃｅｏｆｅｕｋａｒｙｏｔｉｃｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｓｐｅｃｉｅｓｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇｆｉｇｕｒｅａｔｓｐｅｃｉｅｓｌｅｖｅｌ

“菌棒 ＋牛粪”配方有机肥中优势菌 Ａｒａｃｈｎｉｏｔｕｓ
是一种白腐菌，可用于提高纤维饲料的营养价值，特

别是与固态发酵技术相结合，已被用于许多废物的

经济利用
［２１］
。Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ（曲霉属）也是 ＦＮＪ中的优

势菌属，但从种水平热图（图 ６）来看，曲霉属中
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Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ＿ｆｌａｖｕｓ（黄曲霉）和 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ＿ｓｕｂｖｅｒｓｉｃｏｌｏｒ
（杂色曲霉亚种）丰度较高，黄曲霉有 ３０％ ～６０％的
菌株会产生毒素，杂曲霉毒素主要由杂色曲霉产生。

有研究表明，一些农作物易受到来自土壤毒素的污

染，例如土壤就被认为是花生黄曲霉菌的主要来源，

花生荚果中的黄曲霉菌与土壤中的黄曲霉菌有直接

联系
［２２－２３］

。

“菌棒 ＋草 炭” 配 方 有 机 肥 中 的 优 势 菌
Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ（毛壳属真菌）能够产生大量的纤维素
酶，同时还可以降解纤维素和木质素等大分子难降

解有机物，具有拮抗土壤中某些微生物的作用
［２４］
。

Ｇｌｉｏｃｌａｄｉｕｍ（粉红粘帚霉）、Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ（木霉菌）、
Ｌｅｃａｎｉｃｉｌｌｉｕｍ（蜡蚧轮枝菌）都是重要的生防菌。

３　结束语

选取的“菌棒 ＋草炭”和“菌棒 ＋牛粪”两种配
方堆肥制得的有机肥微生物群落结构无显著性差

异，优势菌种类有一定的差异，但功能差异不大，均

可在农业灌溉中起到增加土壤微生物多样性、促进

植物生长的作用。研究发现了多种具有农业价值的

功能菌，可为功能性微生物的开发利用提供科学依

据。另外，也发现一些潜在危害因子，如黄曲霉和杂

色曲霉亚种在“牛粪 ＋菌棒”有机肥中丰度较高，产
生的黄曲霉毒素、杂曲霉毒素易造成农作物污染。

因此，在生产和施用有机肥时，应考虑产毒真菌带入

的风险。
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