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　　摘要：比较了不同微生物促腐菌剂对木薯酒糟污泥好氧堆肥的应用效果。以木薯酒糟污泥作为堆肥原料，选用不
同微生物促腐剂（商品化菌剂Ｍ１，前期试验制得的菌剂Ｍ２、Ｍ１和Ｍ２的复配菌剂Ｍ３）进行高温好氧堆肥发酵试验。
测定不同阶段物料的理化指标，研究其差异及变化趋势。结果表明，不同微生物促腐剂均能加速木薯酒糟污泥堆肥腐

熟，以微生物促腐剂Ｍ２处理的堆肥效果最为明显，比对照Ｆ０提前５ｄ达到高温期，显著缩短腐熟时间。堆肥结束，菌
剂Ｍ２处理的堆肥含水率和ｐＨ值均最低、有机质降解最快，具有较好的养分保存作用。综合分析，自制促腐菌剂 Ｍ２
对酒糟污泥的堆肥效果最好，本研究对于微生物促腐剂的选择具有重要的指导意义。
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　　随着石油价格的持续上涨，生物燃料乙醇行业逐渐兴起，
利用荒山荒坡以及盐碱地种植木薯生产生物乙醇是发展生物

能源的主要途径之一［１］。目前我国１／３乙醇行业采用木薯为
原料［２］，发酵后剩余的木薯酒糟污泥固体废弃物的处理方式

一般为制备肥料、饲料、酶制剂［３］和提取蛋白［４］等。而在酒

糟污泥中接入好氧微生物发酵菌剂，生产生物有机肥是目前

较为新颖和行之有效的途径之一，这是因为木薯酒糟污泥中

含有大量的有机质和微量元素，且不含重金属、蛔虫卵、药物

残留，是生产有机肥的良好材料。不仅可以实现废弃物的增

值和资源利用，也减少了废弃物的污染。然而酒糟污泥中含

量较高的木质纤维素组分分解困难，导致堆肥腐熟不彻底，堆

肥质量不高，因此加速纤维素的分解成为农业废物木薯酒糟

污泥堆肥充分腐熟的关键。而微生物在纤维素的生物转化与

利用中具有非常重要的作用，不少研究者采用添加微生物促

腐剂即纤维素分解菌的方法来促进堆肥腐熟，提高腐熟效率。

沈根祥等研究指出，添加菌剂能使堆肥最高温度提高 ２～１０
℃，较未添加菌剂的处理提前１０ｄ左右腐熟［５］。因此向堆体

添加微生物菌剂，已成为一条加快腐熟的有效途径［６］。本研

究通过比较不同微生物促腐剂的促腐效果，旨在为加快微生

物促腐剂的规模化应用以及木薯乙醇发酵废弃物的资源化利

用提供依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料
１．１．１　堆肥物料　试验所用木薯酒糟污泥来自于江苏联海
生物科技有限公司上游项目木薯乙醇发酵的废弃物，添加小

麦秸秆作为辅助原料（来自于公司附近的农田），以调节 Ｃ／Ｎ

的值，两者具体理化性质见表１。
表１　堆肥原料基本理化性质

原材料

有机质

含量

（％）

含水量

含量

（％）

全氮

含量

（％）

全磷

含量

（％）

全钾

含量

（％）
ｐＨ值

污泥　　 ６２．２７ ３９．４５ １．０４ ０．６４ ０．３８ ７．９２
小麦秸秆 ９３．２８ ７２．８０ ０．８５ ０．６０ ０．７８ ６．８７

１．１．２　菌剂来源
１．１．２．１　商品化菌剂　购自无锡中科活力生物技术有限公
司的复合发酵菌剂商品（由真菌、细菌按一定比例混合而

成），命名为Ｍ１，堆肥试验时直接使用。
１．１．２．２　自制菌剂　该菌剂由前期试验所得，为笔者所在实
验室自主筛选的复合菌剂，菌剂中５株菌株分离自秸秆堆肥处
和木薯酒糟污泥等样品，分别为 Ｇ２２（阿耶波多芽孢杆菌）、
Ｎ２４（连接假单胞菌）、ＭＪ（米曲霉）、ＭＲ（木霉）、Ｋ２（阿氏肠
杆菌），通过菌株配伍发酵条件的优化，复合菌剂的最佳发酵

条件：接种量为４．５％、温度为２５℃、ｐＨ值为６．５、培养时间
为４ｄ、碳源为淀粉；各菌株的混合配比为 Ｇ２２∶Ｎ２４∶ＭＪ∶
ＭＲ∶Ｋ２＝１∶２∶３∶２∶１，经扩大培养后制成菌剂并命名
为Ｍ２。
１．２　堆肥设计

堆肥试验于２０１５年５—６月在江苏联海生物科技有限公
司有机肥厂进行。试验设置４个处理，每个处理重复３次，具
体见表２。

表２　不同堆肥处理

堆肥处理编号
木薯酒糟＋小麦

秸秆
菌剂Ｍ１ 菌剂Ｍ２ 菌剂Ｍ３

（Ｍ１＋Ｍ２）

Ｆ０ ＋ － － －
Ｆ１ ＋ ＋ － －
Ｆ２ ＋ － ＋ －
Ｆ３ ＋ － － ＋

　　注：“＋”表示该物料添加，“－”表示不添加，菌剂 Ｍ３由 Ｍ１与
Ｍ２等比例混合而成。
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　　用粉碎机将小麦秸秆切成２ｃｍ左右的小段，依据木薯酒
糟污泥与秸秆的全碳氮含量将堆体 Ｃ／Ｎ的值调整为２５／１。
各处理组的干物质量为５．０ｋｇ，促腐剂以堆肥量０．２％（质量
浓度）添加，在堆制时均匀混于堆体物料中，并控制最终的水

分含量为６０％，采用垛堆结构进行堆肥，每４ｄ定时混合均匀
翻堆１次。
１．３　测定项目
１．３．１　样品采集与保存　试验于２０１５年５月１０日开始，到
６月１０日结束，共计３２ｄ。于堆肥试验后０、４、８、１２、１６、２０、
２４、２８、３２ｄ采样，每次翻堆后从堆体的上、中、下各部多点采
样，并将其混合均匀，其中一部分鲜样密封后冷藏保存待测水

溶性指标，另一部分进行自然风干后测定矿质全量［７］。

１．３．２　堆肥理化指标的测定　每天０９：００和１５：００测定堆
肥上、中、下部位３个层次的温度，经 １５～２０ｍｉｎ平衡后读
数，计算平均值并记录下室温。同时称取５ｇ新鲜样品，用去
离子水以１ｇ∶１０ｍＬ混匀，恒温振荡２ｈ后静置３０ｍｉｎ，测定
样品的ｐＨ值。风干过后的样品，粉碎并过１ｍｍ筛，用于有
机质、全氮、全磷、全钾含量等理化性质的测定［８］。

１．３．３　发芽指数（ＩＧ）测定　取新鲜的堆肥发酵样品，按去离
子水按１ｇ∶１０ｍＬ浸提１ｈ，过滤，取滤液５ｍＬ加到铺有２层
滤纸的培养皿中，每个培养皿中均匀播放３０粒颗粒饱满的白
菜种子，以去离子水为对照，每个样品３次重复。在２５℃黑
暗条件下培养４８ｈ后取出测量种子根的长度，统计发芽率。
ＩＧ计算公式

［９］：ＩＧ ＝（堆肥各处理种子发芽率 ×种子根
长）／（对照种子发芽率×种子根长）×１００％。
１．４　数据处理

采用ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＥｘｃｅｌ２００７和ＳＰＳＳ１８．０软件进行相关数
据分析。

２　结果与分析

２．１　不同微生物促腐剂对堆体温度的影响
温度是影响高温堆肥过程以及微生物生命活动的重要因

素之一，其高低决定了堆肥速度的快慢［１０］。由图 １可以看
出，堆体温度呈现规律变化，即各处理温度均出现先升高后缓

慢下降的趋势，所有堆肥均能达到５０℃且持续６ｄ以上，符
合高温堆肥过程的无害化卫生标准［１１］。研究表明，当堆肥的

温度高于５５℃并保持４ｄ以上时，可杀死大部分病原菌［１２］。

其中Ｆ１堆温６ｄ后即达到最高，为５７℃；Ｆ２在堆肥５ｄ后达
最高温，为６１．４℃；Ｆ３在５ｄ后达最高温，为５６℃。可见，添
加微生物促腐剂的处理升温快，较对照 Ｆ０提前４～５ｄ达到
堆肥高温期，且Ｆ１、Ｆ２、Ｆ３高温持续时间分别为１０、１３、１１ｄ，
而对照仅为６ｄ。至堆肥后期，添加微生物菌剂的处理降温也
快，降温幅度由大到小分别为 Ｆ２＞Ｆ１＞Ｆ３＞Ｆ０。综上，添加
微生物菌剂可使堆肥高温期提前到达，并延长高温时间，其中

以Ｆ２处理效果最佳，表明菌剂Ｍ２促进堆肥腐熟的效果优于
其余菌剂。

２．２　不同微生物促腐剂对堆肥含水量的影响
堆肥过程中水分的下降与堆体温度上升有着密切的关

系。由图２可以看出，添加促腐剂前期温度上升快，加速了水
分的散失，因此前期的堆肥含水量迅速下降，且Ｆ２与Ｆ１较对
照Ｆ０达显著差异（Ｐ＜０．０５）。至２０ｄ时，由于进入堆肥后期

发酵温度变低，物料含水量变化幅度不大，各处理组之间差异

不显著。至堆肥结束，Ｆ２处理的含水量达到最低，为５４００％；
Ｆ０处理的含水量则为最高，为５６．８９％；Ｆ１、Ｆ２、Ｆ３、Ｆ０处理含
水量较堆肥前分别减少９．２０％、１１．１２％、９．７３％、９．０７％。
２．３　不同微生物促腐剂对堆肥ｐＨ值的影响

由图３可以看出，各处理 ｐＨ值随着堆肥的进行出现先
上升后下降的趋势。推测堆肥初期，有机氮在微生物的作用

下发生剧烈的矿化分解，通过产生的 ＮＨ４
＋从而显著提高 ｐＨ

值，Ｆ２与 Ｆ３处理的堆体 ｐＨ值显著高于对照。在堆肥后期，
硝化作用产生硝态氮以及微生物代谢产生有机酸而导致 ｐＨ
值又逐渐降低［１３］，堆肥结束时，添加促腐剂的各个处理的 ｐＨ
值均显著低于对照，且 Ｆ２处理最低，为７．１２，说明促腐剂处
理能明显降低堆体ｐＨ值，对氨气释放有显著的抑制作用，且
以促腐剂Ｍ２效果最为显著。

２．４　不同微生物促腐剂对堆肥有机质含量的影响
堆肥化是利用微生物把有机物降解，转换成腐殖质的生

物化学处理过程。堆体中的碳素物质等是微生物生命活动的

组成元素与能量来源，是其赖以生存以及繁殖的最基本条件，
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因而其含量的变化一定程度上反映出堆肥的进程［１４］。由图４
可以看出，堆料中的有机质含量整体呈现不断降低的趋势。

在堆肥前期添加菌剂的处理与对照之间差异并不明显，当至

堆肥结束时，添加菌剂处理有机质含量明显降低，且降幅最大

的是Ｆ２处理，下降至３３．９８％，而对照Ｆ０下降至３８．６７％，有
机质含量降幅从大到小的顺序依次为Ｆ２＞Ｆ１＞Ｆ３＞Ｆ０，这表
明通过功能微生物活性的提高，促腐剂可有效促进有机物矿

化和加速碳素分解，降解堆料中的有机质，而释放的物质也可

为微生物的活动提供能量来源，更好地促进堆肥腐熟。

２．５　不同微生物促腐剂对堆肥全氮含量的影响

氮素在微生物生长代谢中发挥着非常重要的作用，是微

生物不可或缺的元素。通过微生物的作用，分解堆体中的有

机物，全氮量即发生变化。如图５所示，各处理的全氮含量呈
先下降后缓慢上升的趋势。这是因为堆肥前期有机氮分解转

化为铵态氮，ＮＨ３挥发致使氮素损失明显。而堆肥发酵后

期，ｐＨ值有所降低，而 ＮＨ３的挥发也相对减少；另外随着堆
体物料中有机物的分解，ＣＯ２与物料水分等物质的蒸发引起
总干物质的减少而形成“浓缩效应”［１５］，导致全氮含量在后

期缓慢上升。添加促腐剂Ｍ２的堆体在堆肥全过程中全氮含
量显著高于对照Ｆ０，且在堆肥后期２０、２４ｄ时，显著高于其余
添加促腐剂的处理，说明菌剂 Ｍ２能显著抑制氮素养分的损
失，保氮效果优于其他菌剂处理。

２．６　不同微生物促腐剂对堆肥全磷和全钾含量的影响
由图６可知，酒糟污泥物料始末全磷（Ｐ２Ｏ５）和全钾

（Ｋ２Ｏ）含量均有所增加，添加微生物促腐剂的处理，增幅大于
ＣＫ，在堆肥结束时，各处理的全磷增幅含量分别为５９．２９％、
８２．４９％、５４．０２％、５７．６２％，堆肥Ｆ２全磷含量较其他处理增幅
最大。全钾含量 Ｆ１～Ｆ３、Ｆ０比堆制前分别增加了 ８３．１０％、
８４．５１％、６４．４７％、３８．２３％。由于堆肥过程中产生的“浓缩效
应”，造成了全磷和全钾含量在发酵结束后相对增加。

２．７　不同微生物促腐剂对堆肥Ｃ／Ｎ的值的影响
Ｃ／Ｎ的值是用于检验堆肥腐熟程度常用的指标之一，一

般认为，Ｃ／Ｎ的值从２５～３０下降至１６以下时堆肥即为腐熟。
由图７可以看出，接种促腐剂的处理 Ｆ１、Ｆ２、Ｆ３在堆肥２４ｄ
时即已腐熟，Ｃ／Ｎ的值比分别为１４．３９、１４．８９、１５．２５，较对照
提前了４～８ｄ。Ｍｏｒｅｌ等也采用Ｔ＝（终点Ｃ／Ｎ的值）／（初始
Ｃ／Ｎ的值）来评价堆肥的腐熟程度［１６］，以此减少不同堆肥原

料Ｃ／Ｎ比带来的差异，当Ｔ＜０．６时，认为堆肥已腐熟。至堆
肥结束时，Ｆ１、Ｆ２、Ｆ３、Ｆ０的 Ｔ值分别为 ０．５６、０．５２、０．５５、
０５９，均已达到腐熟，这与 Ｃ／Ｎ的值为标准的结果一致。可
见，接种的微生物菌剂通过自身的生命活动，促进了有机物的

分解，从而缩短了堆肥时间，提高了堆肥效率。

２．８　不同微生物促腐剂对堆肥过程中种子发芽指数的影响
种子发芽指数ＩＧ值是腐熟度的重要参数之一，可用于判

断肥料对植物的毒性［１７］，它不仅考虑了种子的发芽系数，还

考虑了植物毒性物质对种子生根的影响。当 ＩＧ＜５０％时，肥
料产品具有明显的毒性和抑制生长作用；ＩＧ为 ５０％ ～８０％
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时，没有植物毒性或者基本腐熟；ＩＧ ＞８０％时，肥料产品已完
全腐熟［１８－１９］。如图８所示，堆肥初期，各处理发芽指数均小
于５０％，接种促腐剂的处理与对照之间无明显差异。但随着
堆肥进程的推移，堆肥对种子发芽指数的抑制作用逐渐减弱，

１６ｄ时，接菌的堆肥处理与对照之间的ＩＧ值开始出现明显差
异，堆肥结束时，Ｆ１、Ｆ２、Ｆ３、Ｆ０处理的堆肥 ＩＧ 值分别为
１０４．６７％、１０８．９７％、１０２．５５％、９６．３５％，均已完全腐熟。表
明促腐剂的添加能明显加快物料中毒性物质的降解，使堆肥

提前腐熟，以促腐剂Ｍ２的效果最为明显。

３　讨论

污泥堆肥是利用污泥中的好氧微生物进行好氧发酵的过

程，微生物活动对污泥堆肥物料的分解起着重要作用，是影响

堆肥提前腐熟的重要因素之一。近年来，关于在畜禽粪便发

酵中添加微生物促腐剂的报道较多，而在以木薯酒糟污泥为

原料，添加微生物菌剂发酵生成生物有机肥的研究报道则较

少。本试验将实验室前期自主筛选的促腐菌剂 Ｍ２与市售促
腐菌剂接种于木薯酒糟污泥好氧堆肥中，研究接种菌剂对堆

肥发酵的影响。结果表明接种促腐菌剂后，堆体初期升温变

快，高温期延长，能加速有机质分解，降低植物毒性，缩短堆肥

时间，提高堆肥效率，这一结果与前人研究结论［２０－２１］一致。

温度是堆肥腐熟过程中的一个重要指标，它是微生物代

谢产生热量累积的结果，反映了微生物活性的变化与堆肥腐

熟的程度［２２］。本研究发现，菌剂 Ｍ２处理的堆肥升温时间最
短、速度最快，高温可达６１．４℃，且持续时间长达１３ｄ。由此
可看出，菌剂Ｍ２较其余菌剂更适合于本区生态环境下的堆
肥生产，这可能与Ｍ２菌剂中的菌株分离自本区有关，定殖效
果优于其余菌剂。

水分也是影响堆肥效果的重要参数，适宜的含水量是堆

肥成功的首要条件，水分过少会限制微生物的活动，堆体腐熟

较慢；水分过多，堵塞堆肥的空隙，影响通气［２３］。本研究表

明，新鲜的原始物料含水率处于６５．０％ ～６７．０％之间，随着
堆肥温度上升，物料含水率下降，其中Ｆ２处理下降速度最快，
至堆肥结束时为５４．０％。推测促腐菌剂Ｍ２更能促使微生物
活性增强，随着水分在堆体中移动，使堆肥腐熟均匀，最终提

高肥料质量。

前人的研究表明，堆肥过程中ｐＨ值会随着堆肥的进行，
先逐渐增加，最后又略微下降，这与本试验的结果一致，其中

接种促腐剂的处理与对照之间差异显著［２４］。推测可能是随

着堆肥进行，微生物大量分解有机质，小分子有机酸挥发，含

氮化合物分解产生大量铵态氮，致使 ｐＨ值升高。而堆肥腐
熟后期，微生物活性减弱，加之代谢产生酸造成ｐＨ值下降。

有机质作为微生物赖以生成与繁殖的基本条件，其含量

的变化可反映堆肥腐熟的进程，根据其降解程度判断堆肥的

腐熟度［２５］。本试验表明，添加微生物促腐剂的处理比对照有

机质降解快，Ｆ２处理降幅最大，为１５．１２百分点，推测接种的
菌剂增强了功能微生物的生命活性，加速碳素物质分解。

综合堆体温度、Ｃ／Ｎ的值、种子发芽指数等各项腐熟度
指标，接种促腐剂处理能显著缩短堆肥时间，提高肥料腐熟效

率，加速物料中毒性物质的降解，其中以促腐菌剂 Ｍ２的效果
最佳。

４　结论

堆肥过程表明，添加的微生物促腐剂均能使堆体快速升

温，延长高温期，缩短到达堆体稳定期的时间以及实现良好的

养分（全氮、全磷、全钾含量）保存效果，其中以菌剂 Ｍ２效果
最佳，与对照相比提前５ｄ进入高温期，最高温达６１．４℃，高
温期延长至１３ｄ。堆体结束时，添加促腐剂 Ｍ２的堆体含水
率和ｐＨ值均最低，有机质降解最快。接种促腐剂均能提前
达到堆肥无害化腐熟标准（ＩＧ＞８０％），而堆肥结束时，菌剂
Ｍ２处理的堆体ＩＧ值达最高值，为１０８．９７％，堆肥腐熟效果最
佳。
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人工湿地对于绝对含量相对较低的 ｔｘｔＢ基因去除效果不佳，
由于ｔｘｔＢ基因在屠宰废水中含量不高，因此屠宰废水处理工
程实例中可以采用表面流人工湿地作为有效降低抗生素抗性

基因含量的工艺流程。

３　结论与讨论

从本次研究结果分析，目前，浙江中法农业科技发展有限

公司屠宰废水处理工程可以有效去除大部分抗生素抗性基因，

工程中不同的处理流程对于不同的抗生素抗性基因处理效果

不同，厌氧处理工艺和氧化塘工艺可以通过减少微生物生物量

有效地降低抗生素抗性基因的绝对含量，但可能存在某些抗生

素抗性基因累积风险，而表面流人工湿地对于屠宰废水中抗生

素抗性基因的绝对含量和相对丰度有有效的处理效果。研究

表明，在传统生物污水处理工艺基础上增加消毒工艺、高级氧

化工艺等深度处理工艺可以更有效地消减抗生素抗性基因含

量［１５］，为此建议企业在现有基础上增加深度处理工艺。

目前，我国对于污水中抗生素抗性基因排放并无要求，但

考虑到抗生素抗性基因对人类带来的风险，建议在经济条件

允许的条件下，企业尽量选择对于抗生素抗性基因处理效果

好的污水处理工艺，以便应对抗生素抗性基因污染。同时，国

家相关部门应尽快制定养殖业中合理使用抗生素的标准并出

台抗生素及抗生素抗性基因污染治理的政策和法规，以便规

范养殖业健康良性发展并改善我国现阶段污染状况。

鉴于污水工程是抗生素抗性基因转移和传递的重要污染

源，建议未来关于抗生素抗性基因研究重点放在：（１）抗生素
抗性基因环境传播机制；（２）污水处理过程中抗生素浓度、重
金属含量及微生物群落与抗生素抗性基因的关系；（３）污水
处理工艺参数对抗生素抗性基因去除和累积的影响。

嘉兴市是国家首批海绵城市建设试点城市，建议地方各

级有关部门提高对抗生素抗性基因污染治理的重视程度，加

大对于抗生素抗性基因治理应用性研究成果的推广力度，以

便实现海绵城市对污染物削减率目标，更好地为浙江省“五

水共治”提供经验和技术支持。
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