
书书书

孙　旭，郝玉敏，蔡金榜，等．拟茎点霉Ｂ３对稻秆－猪粪－蘑菇渣堆肥腐熟进程与品质的影响［Ｊ］．江苏农业科学，２０１８，４６（６）：２７１－２７５．
ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０１８．０６．０７０

拟茎点霉 Ｂ３对稻秆 －猪粪 －蘑菇渣堆肥
腐熟进程与品质的影响

孙　旭１，２，郝玉敏３，蔡金傍２，戴传超３

（１．南京大学生命科学学院，江苏南京２１００２３；２．环境保护部南京环境科学研究所，江苏南京 ２１００４２；
３．南京师范大学生命科学学院，江苏南京２１００４６）

　　摘要：通过向稻秆猪粪高温堆肥中添加拟茎点霉Ｂ３，研究其对堆肥腐熟过程及产品品质的影响。结果表明，与对
照相比，经３２ｄ的腐熟，接种拟茎点霉Ｂ３的处理堆料有机质降解率增加２３．１百分点，纤维素和木质素含量分别下降
３１．４％、１４．１％，Ｅ４／Ｅ６值下降１３．３％，养分含量（全氮、全磷、全钾、速效氮、速效磷）和微生物数量均明显增加，水堇种

子发芽率指数达到８３．０％。稻秆猪粪的腐熟主要发生在堆肥升温阶段和高温阶段，而在降温阶段有机物降解缓慢，
说明向稻秆猪粪堆肥中接入一定量的拟茎点霉Ｂ３菌剂可以加快堆肥腐熟进程，提高堆肥产品品质。
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　　我国农业废弃物种类繁多且数量巨大，其中农作物秸秆
年产量约为７×１０８ｔ，秸秆中含有大量的有机质及微量元素，
是一种综合利用价值较高的可再生资源［１］。但目前我国秸

秆利用方式相对粗放，除直接还田以及作为燃料、饲料外，每

年约有２×１０８ｔ秸秆未经处理在田间堆放或焚烧，造成巨大
的资源浪费和环境污染［２］。

堆肥是农业秸秆减量化和资源化最为经济有效的方式之

一，但由于秸秆中含有大量的木质素、纤维素和半纤维素等难

降解成分，导致自然堆肥腐熟时间长、产品质量差，不利于高

效利用秸秆［３－４］。研究表明，接种外源功能微生物可以有效

地促进木质素等物质的降解，加快堆肥腐熟进程，提高发酵物

肥力［５－７］。

内生真菌生长在植物内部，它对植物的侵染过程也是水

解木质素和纤维素的过程，研究表明部分内生真菌可降解纤

维素并产生油脂，对植物凋落物具有较强的降解能力［８］。史

央等从重阳木中分离出１株植物内生真菌拟茎点霉Ｂ３，可离
开宿主存活于土壤中，该Ｂ３菌能分泌漆酶，促进土壤纤维素
酶活性，加快茅苍术凋落物和花生秸秆的降解［９－１１］。本研究

以拟茎点霉Ｂ３为外源接种菌剂，研究其对稻秆猪粪堆肥进
程及产品质量的影响，以期为农业废弃物资源化利用提供技

术支撑。

１　材料与方法

１．１　试验材料
试验所用水稻秸秆为江苏省农业科学院提供的长度为

１～２ｃｍ的干碎料；猪粪采自镇江三明生物工程有限责任公
司的新鲜猪粪；蘑菇渣为金坛阿波罗生物制品有限公司提供

的金针菇发酵物，３种物料的基本特性如表１所示。植物内
生拟茎点霉属菌株 Ｂ３（Ｐｈｏｍｏｐｓｉｓｌｉｑｕｉｄａｍｂａｒｉ）分离自重阳
木；水堇种子购于江苏宿迁鑫岩花卉园。

表１　３种试验物料的基本性质

物料
有机碳含量

（％）
全氮含量

（％） 碳氮比
含水率

（％） ｐＨ值

水稻秸秆 ３５．０ ０．９ ３９．０ ３０．５ ８．２
蘑菇渣　 ３９．１ １．８ ２１．３ ５１．５ ６．７
猪粪　　 ３５．１ ２．０ １７．２ ７７．０ ８．２

１．２　稻秆猪粪腐熟试验
拟茎点霉Ｂ３菌剂制备：拟茎点霉Ｂ３以马铃薯葡萄糖液体

培养基培养，５００ｍＬ三角瓶中固体发酵培养基质麸皮 ∶糠 ∶稻
壳＝６∶３∶１（质量比），按料液比１ｇ∶１．２ｍＬ加入灭菌水。
拟茎点霉Ｂ３菌液以１０．０％接种量接入固体培养基中，搅拌
均匀后在 ２８．０℃条件下静置培养 １周，有效活菌数达到
１０４ＣＦＵ／ｇ。　

堆肥试验于２０１２年１２月１３日至２０１３年１月１４日进
行。采用６个口径为２７．０ｃｍ、高为２０．０ｃｍ的花盆进行试
验，每个花盆内含５００ｇ水稻秸秆，３００ｇ蘑菇渣，３００ｇ猪粪，
混匀后碳氮比约为 ２８．０。随机选取 ３个花盆作为 Ｂ３处理
组，分别加入１５０ｇ的Ｂ３固体发酵物，另设３个不加任何处
理的空白对照组（ＣＫ）。加入一定量蒸馏水，调节含水率在
７０．０％左右，进行好氧高温发酵，堆肥时间设为３２ｄ。从堆肥
当天开始每８ｄ从堆体取１００ｇ左右样品，一部分样品用自封
袋密封，保存于４．０℃冰箱中，用于 Ｅ４／Ｅ６值、种子发芽指数
和微生物数量的测定；另一部分样品于１０５．０℃条件下烘干
粉碎过 ０．８ｍｍ筛，用于测定有机质、营养成分、木质素、纤维
素的含量。
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１．３　测定方法
Ｅ４／Ｅ６值测定方法

［１２］：称取２．５ｇ堆肥样品于５０ｍＬ离
心管中，加入２５ｍＬ蒸馏水，离心后取上清液，用分光光度计
分别在４６５、６６５ｎｍ处测定吸光度，计算其比值。

种子发芽指数测定［１３］：称取５ｇ鲜样放于三角瓶中，加入
５０ｍＬ蒸馏水，充分振荡，３０℃条件下浸提２４ｈ，过滤取６ｍＬ
滤液加到铺滤纸的培养皿中，将１０粒水堇种子置于其中，室
温条件下放置４８ｈ，每个处理重复３次，同时以蒸馏水为对
照，测定发芽指数。

有机质含量采用重铬酸钾氧化法［１４］测定；全氮、全磷、全

钾、速效氮、速效磷、速效钾含量参照土壤测试方法［１５］测定；

木质素含量采用浓硫酸法［１６］测定；纤维素含量采用改进的浓

酸水解定糖法［１６］测定；微生物数量采用平板稀释法［１４］测定。

１．４　数据分析
试验结果以算术平均数 ±标准误表示，采用 ＳＰＳＳ１３．０

软件进行数据方差分析（Ｏｎｅ－ｗａｙＡＮＯＶＡ）检验处理间的差
异显著性。Ｄｕｎｃａｎｓ法进行多重比较。

２　结果与分析

２．１　稻秸猪粪发酵物有机质含量变化
由图１可知，不同处理堆肥过程中有机质含量整体呈下

降趋势。接种拟茎点霉 Ｂ３能够促进有机质的分解，在堆肥
升温期和高温期（０～１６ｄ）微生物代谢活动较旺盛，有机质被
大量分解。在１６ｄ时，ＣＫ和Ｂ３处理堆肥中有机质含量分别
为４８３．６、３６２．２ｇ／ｋｇ，比开始时减少 １８．０％（Ｐ＜０．０５）和
４４．３％（Ｐ＜０．０１）；在后腐熟阶段，大部分易降解有机质被分
解，微生物活性减弱，有机质降解速率变慢并趋于稳定，在

３２ｄ时ＣＫ和Ｂ３处理分别比开始时有机质含量减少２１．２％
（Ｐ＜０．０１）和４４．３％（Ｐ＜０．０１）。表明接种外源功能微生物
可以促进稻秆猪粪堆肥有机物质的降解，加快堆肥反应进程。

２．２　稻秆猪粪发酵物Ｅ４／Ｅ６值的变化
在降解过程中稻秆猪粪产生了大量的腐殖酸，其含量是

堆肥腐殖化的一个重要指标，可用来判断堆肥腐熟程度。堆

肥腐殖酸在４６５、６６５ｎｍ处具有特征吸收峰，其在４６５、６６５ｎｍ
处吸光度比值（Ｅ４／Ｅ６）通常被用来反映腐殖质的缩合和芳构
化程度，通常 Ｅ４／Ｅ６比值越低，腐殖化和聚合程度越高，分子
量越大。由图２可知，接种Ｂ３处理堆肥Ｅ４／Ｅ６值呈先上升后
下降的趋势，在８ｄ时达到最大值３．０，之后迅速下降，在２４ｄ
时Ｂ３处理堆肥中Ｅ４／Ｅ６值为１．６，比开始时下降４３．９％，此
时降解物的芳构化程度较高，形成大量的腐殖质。接种 Ｂ３

处理堆肥Ｅ４／Ｅ６值较ＣＫ低（Ｐ＜０．０１），结果表明，添加菌剂
能促进腐殖质的缩合和芳构化，加快稻秆腐殖化，形成更加稳

定的腐殖质。

２．３　稻秸腐熟过程中纤维素、木质素含量的变化
水稻秸秆主要由纤维素、半纤维素、木质素组成，含量分

别在３６．７％、２４．８％、２５．２％左右，这类物质不易降解，导致
自然堆肥腐熟时间较长、堆肥产品质量差，不利秸秆的高效

利用。

２．３．１　纤维素含量变化　由图３可知，在腐熟过程中 Ｂ３处
理的纤维素含量一直在下降，而纤维素的降解率持续上升。

在前１６ｄ内纤维素降解较快，ＣＫ和Ｂ３处理的纤维素含量分
别下降１５．３％、３９．２％。堆肥结束时对照和 Ｂ３处理堆肥中
纤维素含量分别为 ２４．３％、１６．７％，分别比开始时下降
３０７％、５０．５％，表明接种Ｂ３菌有利于纤维素的降解。

２．３．２　木质素含量变化　水稻秸秆腐熟过程中木质素的降
解最为缓慢。由图４可知，对照组木质素的含量一直在下降，
从开始的２５．７％降至３２ｄ的１７．２％，下降 ３３．１％；接种 Ｂ３
处理堆肥中木质素经１６ｄ的降解，含量从开始的２４．１％降至
１５．１％（Ｐ＜０．０１），下降３７．３％，后１６ｄ降解较为缓慢。表
明内生拟茎点霉Ｂ３在水稻秸秆木质素降解过程中起了很大
的作用。

２．４　稻秸腐熟过程中微生物数量的变化
堆肥是以微生物为媒介的复杂生化过程，细菌、真菌、放

线菌在有机质的降解中发挥着重要作用，其数量在堆肥的不

同阶段是不同的。

２．４．１　细菌数量变化　细菌是堆肥腐熟过程中数量最多的
微生物，可快速分解糖类、淀粉和蛋白质类易降解物质，部分

细菌也参与纤维素的分解，进行自身生长代谢和产生热量。

由图５可知，除Ｂ３处理３２ｄ堆肥样品外，不同处理堆料中细
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菌数量呈先上升后下降的趋势。堆肥升温期，堆料中易降解

物质较多，细菌迅速繁殖，在堆肥高温期，大多数细菌死亡，细

菌数量降低，接种Ｂ３处理比对照处理的堆料中细菌数量多。
堆肥开始时 Ｂ３处理和对照的细菌数量分别为 ３．２×１０９、
１．８×１０９ＣＦＵ／ｇ，分别在８、１６ｄ时达到最大值，分别为５．５×
１０９ＣＦＵ／ｇ和３．２×１０９ＣＦＵ／ｇ，接种Ｂ３处理细菌数量比对照
处理高７１．９％。表明接种外源功能菌 Ｂ３有利于细菌的生
长，能加速堆肥发酵的启动，促进有机质的降解。

２．４．２　放线菌数量变化　稻秆猪粪堆肥腐熟过程中放线菌
的数量低于细菌和真菌，呈现先上升后下降的趋势。由图６
可知，在堆肥前期放线菌数量逐渐升高，接种 Ｂ３处理放线菌
数量在８ｄ时达到最大值，为３．８×１０８ＣＦＵ／ｇ，比对照放线菌
数量高６５．２％（Ｐ＜０．０５）；在高温期放线菌数量维持在一个
较高的水平，而在降温期放线菌数量持续下降。研究表明，在

高温期纤维素和木质素的分解主要由放线菌完成，其数量和

种类也会有所增加［１７］。接种内生拟茎点霉Ｂ３明显增加堆肥
腐熟过程中放线菌数量，产生更多的木质纤维素分解酶类，加

速木质素的降解，从而促进水稻秸秆的腐熟。

２．４．３　真菌数量变化　堆肥腐熟过程中真菌数量的变化趋
势与细菌相似，但数量低于细菌。由图７可见，在堆肥前期真
菌数量持续升高，接种 Ｂ３处理真菌数量在８ｄ时达到最大
值，为 ２．６×１０９ ＣＦＵ／ｇ，比对照 真菌 数量高 ８３．８％
（Ｐ＜０．０５）；在高温期大部分真菌处于休眠状态或死亡，导致
其数量急剧下降；在堆肥结束时接种 Ｂ３处理真菌数量达到
２．６×１０８ＣＦＵ／ｇ，比对照真菌数量高２５．７％（Ｐ＜０．０５），且低
于堆肥起始的真菌数量。

２．５　稻秸猪粪发酵物对种子发芽指数的影响
种子发芽指数（ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎｉｎｄｅｘ，简称ＧＩ）常被用来测定

堆肥的生物毒性，它是表征堆肥腐熟水平的重要生物学指标

之一。一般认为，当ＧＩ大于５０．０％时，可认为堆肥发酵物对
作物基本无毒性，堆料基本腐熟；当 ＧＩ大于８０．０％时，堆料
已没有植物毒性且已腐熟。由图８可知，不同处理的堆肥发
酵物ＧＩ呈先下降后上升的趋势。堆肥开始时有机质未分解，
对植物抑制作用小，Ｂ３和 ＣＫ的 ＧＩ分别为 ８７．０％、７７．０％
（Ｐ＜０．０５），由于接种Ｂ３后加快了有机质的降解，产生了较
多的有毒物质（氨和低级脂肪酸等），抑制了水堇种子的发

芽，在８ｄ时Ｂ３处理的ＧＩ为６３．０％，低于ＣＫ的７３．０％。随
着堆肥的进行，有毒物质减少，１６ｄ时 Ｂ３处理堆肥 ＧＩ达到
８０．０％，显著高于ＣＫ处理的６７．０％（Ｐ＜０．０５），表明堆肥已
达到腐熟状态，堆肥结束时 Ｂ３处理和 ＣＫ处理堆肥 ＧＩ分别
为８３．０％和７７．０％。结果表明，接种拟茎点霉 Ｂ３有助于降
低堆肥发酵物植物毒性，加快堆肥腐熟进程。

２．６　稻秆猪粪发酵物养分含量的变化
堆肥过程是一个复杂的生物化学过程，伴随着有机物的

降解及氮、磷、钾的释放和固定，氮、磷、钾的含量直接影响最

终堆肥产品质量。堆肥产品的养分含量是评价堆肥产品质量

的标准之一。水稻秸秆和猪粪经过３２ｄ好氧高温堆肥后，不
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同处理的堆肥产品品质有所差异，接种拟茎点霉 Ｂ３能明显
提高堆肥产品中养分含量。由表２可知，Ｂ３处理堆肥中全氮
和速效氮含量分别增加 ２３．７％（Ｐ＜０．０５）和 １９．９％（Ｐ＜

０．０５）；全磷和速效磷含量分别增加 ３３．３％（Ｐ＜０．０５）和
３５．３％（Ｐ＜０．０５）；全钾和速效钾含量分别增加１４．３％（Ｐ＞
０．０５）和９．２％（Ｐ＞０．０５）。

表２　堆肥产品养分含量

处理
全氮

（ｇ／ｋｇ）
全磷

（ｇ／ｋｇ）
全钾

（ｇ／ｋｇ）
速效氮

（ｍｇ／ｋｇ）
速效磷

（ｍｇ／ｋｇ）
速效钾

（ｍｇ／ｋｇ）

ＣＫ ３．８±０．１ｂ ０．９±０．１ａｂ ０．７±０．１ａ ３２７．７±１４．０ｂ １．７±０．２ｂ ２５７．４±１９．０ａｂ
Ｂ３ ４．７±０．２ａ １．２±０．１ａ ０．８±０．１ａ ３９３．０±２１．０ａ ２．３±０．１ａ ２８１．０±９．０ａ

　　注：同列数据后不同小写字母表示在０．０５水平上差异显著。

３　结论与讨论

堆肥是在微生物的作用下，将复杂的有机物分解为细胞

可利用的小分子物质，并形成稳定腐殖质的过程。自然堆肥

腐熟时间长、产品质量差，不利于农业废弃物的高效利用，微

生物接种技术具有使堆体快速升温、无二次污染、提高堆肥质

量的优点，因此被广泛应用在堆肥中［３］。大量的研究表明，

接种微生物菌剂能增加堆肥初期微生物数量，提高微生物代

谢活性，加快有机物的降解，促进堆料的腐熟，例如在堆肥初

期接种芽孢杆菌和链霉菌，可在堆肥过程中增加细菌数量，加

速有机质分解［１８］；接种 ＥＭ菌剂（ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ）有
利于堆肥矿化作用，缩短堆肥腐熟时间５～８ｄ［１９］。

拟茎点霉Ｂ３是从重阳木中分离得到的１株植物内生真
菌，可离开宿主在土壤中存活３０ｄ，能与大多数微生物形成互
利共生关系［１０］。该Ｂ３菌能分泌降解木质素的关键酶———漆
酶，粗酶液经５０℃处理１ｈ后，仍能保持８３．１％的活性，且
ｐＨ值在６～８时，酶活较为稳定，从而促进堆肥过程中木质素
和纤维素的分解［１１，２０］。当环境中可利用的营养物质匮乏时，

拟茎点霉Ｂ３可被诱导产生纤维素酶和木质素酶，加快茅苍
术凋落物和花生秸秆的降解［１０，２１］。本研究在稻秆猪粪堆肥

初期接入有效活菌数为１０４ＣＦＵ／ｇ的拟茎点霉Ｂ３菌剂，结果
表明，与对照相比，接种拟茎点霉 Ｂ３菌剂能增加堆肥升温期
和高温期细菌、真菌、放线菌的代谢活性和细胞数量，其中有

些放线菌能产生木质纤维素的分解酶类，例如放线菌

（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓｓｐ．）在以秸秆为唯一碳源时能产生大量的纤维
素酶，在７０℃时仍具有较高的酶活性［２２］；在牛粪堆肥中存在

大量的高温放线菌ＧＰＬ１可产生完整的纤维素酶系，对甘蔗、
滤纸、微晶纤维素等均具有较好的降解作用，从而促进有机

质、木质素、纤维素的降解，形成更加稳定的腐殖质［２３］。种子

发芽指数是评价堆肥腐熟效果和生物毒性的关键指标，接种

拟茎点霉Ｂ３的处理在１６ｄ时种子发芽指数达到 ８０．０％，远
高于对照的６７．０％，表明堆肥完全腐熟且无生物毒性。因
此，接种拟茎点霉Ｂ３能加快堆肥腐熟进程，缩短腐熟时间。

堆肥过程中有机物被不断分解，同时由于含水率的下降，

堆体中无机营养成分会产生“浓缩效应”，使养分相对含量增

加，有利于提高堆肥产品质量。接种拟茎点霉 Ｂ３菌剂的处
理经３２ｄ腐熟后，堆体中全氮、速效氮、速效磷含量显著增
加，与前人研究结果［２４］一致。有一些菌种虽然对秸秆的降解

能力强，但同时也是植物致病菌，不能作为秸秆腐熟菌剂，研

究表明，拟茎点霉 Ｂ３不仅对水稻、大豆、花生等作物生长无
毒害作用，还能促进水稻分蘖、大豆结瘤、缓解花生连作障

碍等［９，２５－２６］。

稻秆猪粪在自然堆肥过程中，有机质、纤维素、木质素降

解缓慢，形成稳定腐殖质的时间长，堆肥产品养分含量和种子

发芽指数较低，腐殖化进程较慢。向稻秆猪粪高温堆肥中添

加内生拟茎点霉 Ｂ３菌剂，能增加堆肥升温期和高温期微生
物的数量，加速有机质、纤维素、木质素的降解，缩短腐殖质的

形成时间，提高堆肥产品中全氮、全磷、全钾、速效氮、速效磷、

速效钾含量，提高种子发芽指数，减少对植物生长的抑制，提

升堆肥产品品质。
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基于地类变更事件的耕地变化热点区域探测
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　　摘要：为及时、准确探测耕地变化区域及热点演变趋势，提出了基于地类变更事件的区域变化热点探测方法，以武
汉市汉南区１９９６—２０１４年１∶１００００土地利用数据为研究对象，提取紧邻２年间地类变更碎片。基于变更碎片数据，
利用空间自相关技术进行局部变化热点探测，提取热点变化区域空间中心，建立空间中心转移模型，分析热点变化演

变态势。结果表明，１９９６—２００１年、２００２—２００８年汉南区耕地变化较平缓，存在个别变化热点区域，总体变化程度较
均匀；２００９—２０１４年耕地变化呈现集聚态，变化热点区域集中分布在汉南区东北部，全区耕地变化热点区域呈现“东
多西少，北多南少”的空间格局，且热点变化区域周围变化程度明显高于其他地区；中心转移模型表明，汉南区整体耕

地变化热点区域中心呈现由南向北移动的趋势。提出了基于地类变更事件的区域变化热点探测方法，实现了对于区

域耕地热点变化区域的识别与挖掘，可为相关研究提供参考与借鉴。

　　关键词：土地利用；耕地变化；变化热点探测；空间自相关分析；趋势分析
　　中图分类号：Ｆ３２３．２１１　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０１８）０６－０２７５－０４

收稿日期：２０１６－１０－１１
基金项目：国家科技支撑计划（编号：２０１３ＢＡＪ０５Ｂ０１）。
作者简介：程　凯（１９９１—），男，辽宁凌源人，硕士研究生，主要研究
方向为地理信息与土地资源管理。Ｅ－ｍａｉｌ：ｋａｉｃｈｅｎｇ＿ｓｔｕｄｅｎｔ＠
１２６．ｃｏｍ。

　　耕地资源是我国农业发展的物质基础，是我国粮食安全
的保障，保持一定数量和质量的耕地是人类赖以生存与发展

的基本条件。耕地资源的变化是区域土地利用变化的核心，

受自然、社会经济、技术和历史等因素的影响，耕地变化和流

向反映了社会经济发展的基本态势。因此，正确认识和把握

耕地资源随时间和空间变化的过程及影响因素，将对制定保

护耕地的政策法规及优化资源配置、提高资源利用效率和人

地协调发展具有重要意义。目前，对于耕地的研究主要包括

耕地数量与质量［１－４］、生态价值、社会保障价值、经济价值的

理论探讨与定量化研究［５－６］以及耕地变化的驱动力及相关政

策研究［７］等。近年来，我国学者在耕地变化方面有较多研

究。谭雪兰等以长沙市１９９８—２００９年土地利用变更调查数
据及相关的社会经济统计资料为基础，分析了长沙市近１２年
来耕地资源变化的时空特点，并运用主成分分析法对长沙市

耕地变化的驱动因子进行了研究，得出经济发展、人口增长、
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