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电子供体对向日葵秸秆厌氧发酵产酸

和微生物群落结构的影响

封丽梅，林　淼，姜茂成，程秀花，吉慧敏
（扬州大学动物科学与技术学院，江苏扬州２２５００９）

　　摘要：为探究电子供体对瘤胃微生物发酵向日葵秸秆产Ｃ２～Ｃ６脂肪酸的影响，采用体外连续传代和高通量测序
技术，比较添加乙醇或乳酸对脂肪酸产量及细菌和真菌群落结构的影响。结果表明，添加乙醇和乳酸显著提高了总

Ｃ２～Ｃ６脂肪酸的产量，乙醇提高了乙酸、戊酸和己酸产量，乳酸提高了丙酸、丁酸、戊酸和己酸产量。与对照组相比，
乙醇组的拟杆菌门相对丰度下降，而变形菌门相对丰度上升；乳酸组的变形菌门相对丰度下降，而放线菌门相对丰度

上升。添加乙醇或乳酸对相对丰度前５的真菌菌门无显著影响。添加２种电子供体都显著改变了细菌和真菌的群落
结构。添加乙醇显著提高萨特氏菌属、解琥珀酸菌属和脱硫弧菌属的相对丰度，添加乳酸显著提高巨型球菌属、

Ｓｈｕｔｔｌｅｗｏｒｔｈｉａ、互营球菌属、光冈菌属、未定义的普雷沃氏菌的相对丰度。在种水平上，普雷沃氏菌、亨氏丁酸弧菌、埃
氏巨型球菌与丁酸、戊酸产量呈显著相关。
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　　我国是农业大国，主要农作物秸秆产生量为
９８４亿ｔ，可收集量达８．２４亿ｔ，占全球秸秆总产量
的２０％左右［１］。２０１９年全球向日葵总种植面积约
为２５９０万ｈｍ２，大部分地区在向日葵收获后采用焚
烧的方式处理，不仅污染环境，也浪费能源［２－５］。农

作物秸秆含有很高的纤维性碳水化合物，对其进行

有效的降解利用和转化已成为研究的热点，而生物

质的资源化和能源化利用对能源发展和环境保护

具有重要的价值和意义。目前生物法降解废弃物，

主要有酶处理法和微生物处理法，用于生产甲烷、

乙醇和挥发性脂肪酸［６－８］。因具有反应条件温和、

污染小的特点，具有巨大的应用潜力［９－１０］。

向日葵秸秆作为丰富的木质纤维素资源，可以

发酵生产燃料乙醇，也可直接饲喂反刍动物［１１－１２］。

瘤胃微生物栖息在反刍动物瘤胃中，是分解利用纤

维类物质效率最高的天然微生态体系［１３］。瘤胃微

生物可实现厌氧发酵秸秆，获得甲烷和挥发性脂肪

酸，这在新型高值化利用方面也具有深度挖掘的价

值［１４］。厌氧发酵产生的挥发性脂肪酸主要通过水

解和产酸步骤形成，其中，戊酸和己酸是乙酸、丙酸

和丁酸进一步合成的产物，并且可提供更多能

量［１５－１６］。利用乙醇或乳酸作为电子供体，在特定微

生物的作用下进行脂肪酸β氧化的逆循环实现短链
脂肪酸碳链延长，提高戊酸和己酸的产量［１７－１８］。相

关研究表明，乙醇有助于奶牛瘤胃细菌发酵纤维类

底物产生更多的乙酸和己酸，该类电子供体具备帮

助细菌利用有机废弃物生产己酸的潜力［１９－２０］。目
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前，对向日葵秸秆厌氧发酵生产 Ｃ２～Ｃ６脂肪酸的
能力和主要的微生物群落少有报道。

本试验研究瘤胃液与向日葵秸秆共培养利用

乙醇或乳酸的 Ｃ２～Ｃ６脂肪酸产量的变化，阐明微
生物群落结构特征，揭示瘤胃发酵向日葵秸秆的产

酸特点，同时为向日葵秸秆的有效利用提供参考

依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料
向日葵秸秆于２０２０年１１月取自扬州大学试验

牧场。风干处理后的向日葵秸秆（６５℃，干燥
４８ｈ），再粉碎过４０目标准筛，放入样本瓶中保存备
用。发酵液取自干奶期荷斯坦奶牛的瘤胃，瘤胃液

经采集和过滤后，立刻于３９℃水浴带回实验室。
１．２　厌氧发酵

矿物盐培养缓冲液：１．１０ｍｇ／ＬＣａＣｌ２·２Ｈ２Ｏ，

０．８３ｍｇ／ＬＭｎＣｌ２·４Ｈ２Ｏ，０．０８ｍｇ／ＬＣｏＣｌ２·６Ｈ２Ｏ，
０．６７ｍｇ／ＬＦｅＣｌ３·６Ｈ２Ｏ，５．８３ｍｇ／ＬＮａＨＣＯ３，
０．９５ｍｇ／ＬＮａ２ＨＰＯ４，１．０３ｍｇ／ＬＫＨ２ＰＯ４，０．１０ｍｇ／Ｌ
ＭｇＳＯ４·７Ｈ２Ｏ。在矿物盐缓冲液中加入体积分数
０．１％的刃天青，搅拌并持续通入ＣＯ２（纯度：９９．９％
以上）约３ｈ（ｐＨ值６．８±０．１）后密封备用。

称取０．１６ｇ向日葵秸秆于１５０ｍＬ干燥厌氧培
养瓶中，加入矿物盐培养缓冲液１５ｍＬ，硫化钠溶液
（浓度２．５％）０．１５ｍＬ和瘤胃液２ｍＬ，胶塞密封。
将培养瓶放于３９℃培养箱静置发酵７２ｈ。每３ｄ
将２ｍＬ混合发酵液取出，接种到含相同底物和新鲜
矿物盐缓冲液的新培养瓶中，其他操作同上，共培

养８代。以不加乙醇和乳酸为对照组，试验组加乙
醇或乳酸（０．２ｍＬ），每组４个平行。
１．３　ｐＨ值和Ｃ２～Ｃ６脂肪酸测定

收集第８代的发酵混合液，测定发酵液 ｐＨ值
（ＰＢ－２１型ｐＨ计，Ｓａｒｔｏｒｉｕｓ）。脂肪酸测定参照Ｌｉｎ
等的方法［２１］：取２ｍＬ发酵液，离心（１２０００ｒ／ｍｉｎ，
２０ｍｉｎ）后，取上清液１ｍＬ，加入０．２ｍＬ的偏磷酸
（浓度２５％，含６０ｍｍｏｌ／Ｌ巴豆酸），－２０℃保存，
测定前取出解冻后离心（转速和时间同前），过滤上

清液（０．２２μｍ水相滤膜），上机测定 Ｃ２～Ｃ６脂肪
酸的含量。气相色谱条件：毛细柱（ＡｇｉｌｅｎｔＪ＆Ｗ
ＡｄｖａｎｃｅｄＣａｐｉｌｌａｒｙＧＣｃｏｌｕｍｎｓ，３０ｍ×０．３２ｍｍ×
０２５μｍ），柱温 １００℃，ＦＩＤ检测器，检测器温度
２００℃，载气为氮气，进样量１．０μＬ。

１．４　微生物群落分析
用 ＥＤＴＡ 缓 冲 溶 液 （１０ ｍｍｏｌ／Ｌ ＥＤＴＡ，

０．１５ｍｏｌ／ＬＮａＣｌ，１００ｍｍｏｌ／Ｌｔｒｉｓ／ＨＣｌ，ｐＨ值８．０）
３０ｍＬ将固液混合发酵液洗涤至搅拌杯中，均质
２ｍｉｎ，经无菌纱布过滤入离心管，离心（１２０００ｒ／ｍｉｎ，
３０ｍｉｎ），弃上清，用１ｍＬ提取缓冲液复悬沉淀，送
北京诺禾致源生物技术有限公司测序分析。细菌

和真菌的扩增引物分别为 １６ＳＶ４区的 ５１５Ｆ和
８０６Ｒ、ＩＴＳ５－１７３７Ｆ和 ＩＴＳ２－２０４３Ｒ。菌群结构分
析参照Ｌｉｎ等的方法［２１］：将一致性 ＞９７％的序列聚
类为 ＯＴＵｓ，从标准化 ＯＴＵｓ（ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌｔａｘｏｎｏｍｉｃ
ｕｎｉｔｓ）数据中计算微生物群落结构，对相对丰度与
Ｃ２～Ｃ６脂肪酸产量进行Ｓｐｅａｒｍａｎ相关分析。
１．５　统计方法

用单因素 ＡＮＯＶＡ进行差异显著性分析，用
Ｔｕｋｅｙｓ法进行两两比较（ＳＰＳＳ１８．０）。当方差齐性
检验显著时，用非参数检验重新分析数据在３组间
的差异显著性。表格内的数据以“平均值 ±标准
差”表示。

２　结果与分析

２．１　不同处理ｐＨ值和产酸比较
由表１可知，与对照组相比，添加乙醇和乳酸作

为电子供体显著降低 ｐＨ值，并且乳酸组 ｐＨ值最
低。添加乙醇和乳酸显著提高了总酸的产量，与对

照组相比，乙醇和乳酸产量分别提高了 ７６．１％和
７６９％。对单一脂肪酸分析结果表明，添加乙醇显
著提高了乙酸、戊酸和己酸含量，分别提高了

７１４％、２０６．３％和１２３６．４％。添加乳酸显著提高
丙酸、丁酸、戊酸和己酸产量，分别提高了８６．３％、
２２８．６％，７３７．５％和２９０．９％。乙醇组乙酸和己酸
产量最高，乳酸组丙酸、丁酸和戊酸产量最高。

２．２　不同处理多样性分析
由表２可知，与对照组相比，乙醇组细菌和真菌

的Ｃｈａｏ１（丰富度）指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ（多样性）指数显
著降低，细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ指数和 Ｃｈａｏ１指数分别下降
了１５．４％和２４．６％，真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ指数和 Ｃｈａｏ１指
数分别下降了１６．３％和３０．４％。与对照组相比，乳
酸组与乙醇组相似，细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ指数和 Ｃｈａｏ１指
数分别下降了２５．４％和４６．３％，真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ指数
和Ｃｈａｏ１指数分别下降了２７．５％和４７．６％。乳酸对
瘤胃细菌和真菌的丰富度和多样性影响大于乙醇。

２．３　不同处理相对丰度和相关性分析
门水平上相对丰度的比较分析见表 ３。对照组
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表１　乙醇、乳酸对向日葵秸秆体外发酵产酸的影响

项目 对照组 乙醇组 乳酸组 Ｐ值

ｐＨ值 ６．３６±０．１１ａ ６．０１±０．１１ｂ ５．７７±０．０３ｃ ＜０．０１

总Ｃ２～Ｃ６脂肪酸（ｇ／Ｌ） ４．９３±１．８９ｂ ８．６８±２．６５ａ ８．７２±１．６８ａ ＜０．０１

乙酸（ｇ／Ｌ） ３．２２±０．７７ｂ ５．５２±１．３８ａ ３．５８±０．８３ａｂ ０．２４

丙酸（ｇ／Ｌ） ０．９５±０．２５ｂ ０．５２±０．１４ｃ １．７７±０．２１ａ ＜０．０１

丁酸（ｇ／Ｌ） ０．４９±０．０９ｂ ０．６９±０．１１ｂ １．６１±０．２３ａ ＜０．０１

戊酸（ｇ／Ｌ） ０．１６±０．０６ｃ ０．４９±０．０５ｂ １．３４±０．１３ａ ０．０２

己酸（ｇ／Ｌ） ０．１１±０．０５ｃ １．４７±０．２０ａ ０．４３±０．１４ｂ ０．０２

　　注：同行数据后不同小写字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）。表２、表３同。

表２　乙醇、乳酸对向日葵秸秆体外发酵瘤胃微生物Ｓｈａｎｎｏｎ和Ｃｈａｏ１指数的影响

项目 对照组 乙醇组 乳酸组 Ｐ值

细菌Ｓｈａｎｎｏｎ指数 ５．９９±０．０５ａ ５．０７±０．３７ｂ ４．４７±０．３５ｃ ＜０．０１

细菌Ｃｈａｏ１指数 ４８９．３１±３４．３３ａ ３６８．８７±５２．９６ｂ ２６２．８２±２８．４４ｃ ＜０．０１

真菌Ｓｈａｎｎｏｎ指数 ６．００±０．０６ａ ５．０２±０．４６ｂ ４．３５±０．２９ｃ ＜０．０１

真菌Ｃｈａｏ１指数 ５０２．２８±２０．５６ａ ３４９．４５±７３．０８ｂ ２６３．１８±２８．４６ｃ ＜０．０１

和电子供体添加组的厚壁菌门、拟杆菌门和变形菌

门的相对丰度总和均 ＞９５％，且厚壁菌门 ＞拟杆菌
门＞变形菌门。与对照组相比，添加乙醇显著降低
拟杆菌门的相对丰度，降低４３．１％；显著提高变形
菌门的相对丰度，提高７２．５％。添加乳酸显著降低
变形菌门的相对丰度，降低５７．６％；显著提高放线

菌门的相对丰度，提高１１３．７％。
对照组和电子供体添加组的担子菌门和子囊

菌门的相对丰度总和均＞６７％，是主要的优势菌门，
担子菌门的相对丰度 ＞子囊菌门。与对照组相比，
添加乙醇或乳酸对相对丰度前５的真菌门无显著
影响。

表３　乙醇、乳酸对向日葵秸秆体外发酵瘤胃微生物相对丰度的影响（门水平，前５）

项目
相对丰度（％）

对照组 乙醇组 乳酸组
Ｐ值

细菌

　厚壁菌门 ６７．０４±３．５５ ６７．６９±７．４２ ７２．１８±６．４４ ０．４５

　拟杆菌门 １９．８８±２．０１ａ １１．３２±４．６５ｂ ２１．４１±３．９５ａ ０．０１

　变形菌门 １１．１０±１．４７ｂ １９．１５±３．５７ａ ４．７１±２．８３ｃ ＜０．０１

　放线菌门 ０．５１±０．０８ｂ ０．５７±０．１１３ｂ １．０９±０．４０ａ ０．０２

　纤维杆菌门 ０．００９±０．００５ ０．０００±０．０００ ０．００１±０．００１ ０．２１

真菌

　担子菌门 ６０．４４±５．５０ ６０．９４±５．６３ ６７．８５±４．５５ ０．１４

　子囊菌门 ７．０２±１．６１ ９．０７±６．８０ ２．５８±１．５４ ０．１３

　新假丝酵母菌门 ０．００４±０．００１ ０．００６±０．００２ ０．００３±０．００３ ０．６１

　壶菌门 ０．４１０±０．５００ ０．００６±０．００３ ０．００６±０．００３ ０．０９

　被孢菌门 ０．３０±０．１０ ０．２４±０．０８ ０．０３±０．０１ ０．１６

　　属水平上各组细菌和真菌相对丰度的差异见
图１。从图１－Ａ可知，与对照组相比，添加乙醇显
著提高脱硫弧菌属、萨特氏菌属和解琥珀酸菌属的

相 对 丰 度，分 别 提 高 １９１．０％、２９４．４％ 和
１１５７．６％；添 加 乳 酸 显 著 提 高 巨 型 球 菌 属、
Ｓｈｕｔｔｌｅｗｏｒｔｈｉａ、互营球菌属、光冈菌属、未定义的普

雷沃氏菌的相对丰度，分别提高７７００％、３４５３％、
１９６８２％、２８１．０％和１０１．４％。由图１－Ｂ可知，在
属水平上，与对照组相比，添加乙醇显著提高丝孢菌

属和毕赤酵母菌属的相对丰度，分别提高４０３．１％和
２３６．６％。添加乳酸显著提高节担菌属的相对丰度，
提高４０．５％。
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　　在种水平上，挑选 ｒ２≥０．８的数据分析，从表４
可以看出，在菌相对丰度与产酸量之间，布氏普雷

沃氏菌与丙酸呈显著正相关，而亨氏丁酸弧菌与丙

酸呈极显著负相关。埃氏巨型球菌和普雷沃氏菌

ｓｐ．ＤＪＦＣＰ６５与丁酸和戊酸呈极显著正相关。梅里
科拉节担与丁酸和戊酸呈极显著正相关，粗糙肉齿

菌与丁酸呈极显著负相关。

表４　体外发酵细菌和真菌群落与Ｃ２～Ｃ６脂肪酸产量相关性分析（种水平，前１０）

项目
相关系数

乙酸 丙酸 丁酸 戊酸 己酸

细菌

　埃氏巨型球菌 －０．１１８９ ０．４９６５ ０．８１８２ ０．８１１２ ０．２７２７

　普雷沃氏菌 ｓｐ．ＤＪＦＣＰ６５ ０．０６２９ ０．５１０５ ０．９３７１ ０．９９３０ ０．４０５６

　类杆菌Ｂａｃｔ１５ ０．０９０９ ０．００００ －０．５９４４ －０．７３４３ －０．６０１４

　黏膜乳杆菌 ０．０６３０ ０．１３６６ ０．６９００ ０．７００５ ０．５４９９

　栖瘤胃普雷沃氏菌 －０．０７６９ －０．０４９０ －０．６５７３ －０．７４８３ －０．６９２３

　布氏普雷沃氏菌 －０．３０７７ ０．９２３１ ０．４３３６ ０．３７７６ －０．４０５６

　亨氏丁酸弧菌 ０．４４７６ －０．９０２１ －０．４７５５ －０．４６８５ ０．４５４５

　溶糊精琥珀酸弧菌 ０．１６８４ ０．０２８１ －０．５４０４ －０．６８７７ －０．４９１２

　德氏乳酸杆菌 －０．１８６０ ０．６９４７ ０．６９１２ ０．６９４７ －０．０２４６

　类杆菌ＲＭ６８ ０．２７３７ －０．５４０４ －０．６０３５ －０．５８９５ －０．０９１２

真菌

　梅里科拉节担菌 －０．３１４７ ０．７５５２ ０．８５３１ ０．７９７２ ０．１３２９

　松口蘑 －０．０４５５ －０．５８８４ －０．７６３６ －０．７１１０ －０．２８３７

　塞比节担菌 －０．５０３５ ０．５０３５ ０．４５４５ ０．４１９６ －０．０５５９

　热带节担菌 ０．３００７ －０．２７９７ －０．２２３８ －０．１６７８ ０．１７４８

　波氏足分支霉 ０．３４９７ －０．５８７４ －０．３２８７ －０．１０４９ ０．５４５５

　烟草赤星病菌 ０．０２８０ －０．６５７３ －０．６７８３ －０．５７３４ ０．０２１０

　粗糙肉齿菌 ０．２１８３ －０．７５３５ －０．８３１０ －０．７５３５ －０．２０４２

　假灰绿曲霉 －０．３５６６ －０．５１７５ －０．６６４３ －０．６７８３ －０．３４２７

　嗜盐梗孢酵母 －０．２２３８ －０．４６１５ －０．６９２３ －０．６２９４ －０．３３５７

　双胞杆菌 －０．０６２９ －０．６８５３ －０．５４５５ －０．４１２６ ０．１５３８

　　注：表示显著相关（Ｐ＜０．０５），表示极显著相关（Ｐ＜０．０１）。

３　讨论与结论

瘤胃发酵有机物产生的有机酸增多会导致 ｐＨ
值降低。本研究中，瘤胃发酵在乙醇和乳酸都提高

了体外总脂肪酸的产量，同时降低了 ｐＨ值，说明

ｐＨ值的下降可能是由于有机酸产量增加导致，同时
推测由于乙醇和乳酸作为电子供体在降解纤维为

有机酸中提供了底物，使发酵纤维更彻底。３组的
发酵液ｐＨ值为５．７７～６．３６，其中乳酸组最低。瘤
胃液ｐＨ值若长时间低于５．６会导致革兰氏阴性菌
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的死亡［２２］，本试验乳酸组的细菌和真菌的丰富度和

多样性均最低，推测原因是低 ｐＨ值杀死了不耐酸
的微生物。传统的戊酸从甘油中获得，己酸从椰子

油中获得，但得率很低。厌氧发酵有机废弃物可以

增加己酸的产量［２０］，添加乙醇可有效促进高纤维底

物中己酸的产量［８，１９］。Ｃｈｗｉａｌｋｏｗｓｋａ等比较乙醇或
乳酸对乳清厌氧发酵的产酸效果差异发现，乳酸更

能提高戊酸的产量［２３］。本试验同样发现戊酸和己

酸产量随着添加乙醇或乳酸而升高，说明乙醇和乳

酸在向日葵秸秆与瘤胃液共培养生产高附加值化

学品中具有潜力。

埃氏巨型球菌是瘤胃的固有细菌，在研究奶牛

乳脂降低中被认为可利用乳酸［２４］。相关报道，该菌

可利用葡萄糖和乳酸生产丁酸、戊酸和己酸［２０，２５］。

Ｗｅｉｍｅｒ等认为，该菌对葡萄糖的利用率低，且不具
有工业化合成己酸的潜力［２６］。Ｋｉｍ等认为，该菌可
以转化葡萄糖获得高浓度己酸［２７］。本研究中，乙醇

促进了戊酸和己酸的产生，乳酸促进了丙酸、丁酸、

戊酸和己酸的产生，并且埃氏巨型球菌相对丰度与

丁酸、戊酸产量呈极显著正相关，推测该菌与存在

乙醇或乳酸的厌氧发酵向日葵秸秆时的产物可能

是丁酸和戊酸。普雷沃氏菌属于拟杆菌门，在瘤胃

中分布广泛，数量多，包括半纤维素分解菌和蛋白

分解菌，降解蛋白质的产物是氨基酸和氨，降解碳

水化合物的产物是丙酮酸和挥发性脂肪酸［２８］。因

此，普雷沃氏菌可增加瘤胃内乙酸和丁酸的比

例［２９］。本研究中，布氏普雷沃氏菌相对丰度与丙酸

产量呈极显著正相关，普雷沃氏菌 ｓｐ．ＤＪＦＣＰ６５相
对丰度与丁酸和戊酸产量呈极显著正相关，说明该

菌能够在产丙酸、丁酸和戊酸中发挥作用。Ｙａｎｇ等
报道在含乙醇的污泥厌氧发酵液中，脱硫弧菌属是

优势菌属，稻秸瘤胃发酵液中添加乙醇也提高了脱

硫弧菌属的相对丰度［８，３０］，本试验结果与这些结论

相似，说明脱硫弧菌属在利用乙醇作为碳源代谢产

己酸过程中有潜在作用。

瘤胃厌氧真菌可以在木质纤维素底物降解过

程中分泌一系列的粗纤维降解酶，从而达到预处理

底物并释放可溶性糖的作用，尤其与甲烷菌共培养

后，其粗纤维降解能力增强［３１］。梅里科拉节担菌属

于担子菌亚门，目前对该菌的研究较少。Ｓｕｎ等认
为，该菌具有独特的系统发育地位以及对环境的适

应性很强［３２］。Ｓｋａｌｓｋｉｄ等在小鼠和人的疾病模型研
究中发现，该菌具有耐药性且可能加剧肠道菌群结

构变化并加重病情［３３］。本研究中，梅里科拉节担菌

相对丰度与丁酸和戊酸产量呈显著正相关。表明

该菌在瘤胃体外发酵产酸中有潜在作用，但是否能

作为发酵产酸菌有待进一步研究。

本试验结果表明，在向日葵秸秆的瘤胃体外发

酵体系中，添加乙醇或乳酸显著提高 Ｃ２～Ｃ６总酸
的产量。乙醇组己酸产量最高，乳酸组戊酸产量最

高，二者对瘤胃细菌的影响大于真菌。埃氏巨型球

菌属、普雷沃氏菌属、脱硫弧菌属和梅里科拉节担

真菌在本试验培养体系中实现碳链衍生发酵产酸

中有潜在作用。
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［３２］ＳｕｎＸ Ｈ，Ｇｏｓｔｉｎｃ̌ａｒＣ，ＦａｎｇＣ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｉｃｅｖｉｄｅｎｃｅｏｆ

ｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｉｎｔｈｅｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅＷａｌｌｅｍｉａｍｅｌｌｉｃｏｌａ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｓ，

２０１９，１０（６）：４２７．

［３３］ＳｋａｌｓｋｉＪＨ，ＬｉｍｏｎＪＪ，ＳｈａｒｍａＰ，ｅｔａｌ．Ｅｘｐａｎｓｉｏｎｏｆｃｏｍｍｅｎｓａｌ

ｆｕｎｇｕｓＷａｌｌｅｍｉａ ｍｅｌｌｉｃｏｌａ ｉｎ ｔｈｅ ｇａｓｔｒｏｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｍｙｃｏｂｉｏｔａ

ｅｎｈａｎｃｅｓｔｈｅｓｅｖｅｒｉｔｙｏｆａｌｌｅｒｇｉｃａｉｒｗａｙｄｉｓｅａｓｅｉｎｍｉｃｅ［Ｊ］．ＰＬｏＳ

Ｐａｔｈｏｇｅｎｓ，２０１８，１４（９）：ｅ１００７２６０．

—２５２— 江苏农业科学　２０２２年第５０卷第９期


