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黄孢原毛平革菌联合生物炭对鸡粪好氧堆肥

木质素降解和腐熟度的影响
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　　摘要：为确定生物炭与黄孢原毛平革菌（Ｐｈａｎｅｒｏｃｈａｅｔｅｃｈｒｙｓｏｓｐｏｒｉｕｍ）联合添加对堆肥腐殖化进程的促进作用，以
新鲜鸡粪和稻壳为堆肥原料，黄孢原毛平革菌为接种菌剂，玉米秸秆生物炭为添加剂开展好氧堆肥研究，设置１个空
白对照（ＣＫ）和Ｔ１（生物炭）、Ｔ２（黄孢原毛平革菌）、Ｔ３（生物炭＋黄孢原毛平革菌）３个处理，探究生物炭与黄孢原毛
平革菌的联合添加对堆体木质素降解和腐熟度的影响。结果表明，生物炭与黄孢原毛平革菌联合作用下，堆体的种子

发芽指数（１１１．４０％）和总有机碳降解率（４０．４１％）最高，均明显高于其他处理；堆体木质素降解速率和胡敏酸含量提
升明显，堆肥结束时，ＣＫ、Ｔ１、Ｔ２和Ｔ３处理的木质素降解率分别为１５．４８％、２２．１２％、１６．１１％和２８．２０％，胡敏酸含量
分别增加了３１．４２％、８２．２７％、１１７．４３％和１５２．６５％，Ｔ３处理的促腐熟作用明显高于其他处理。堆肥腐熟进程与微生
物群落结构的相关性分析表明，堆体的优势真菌为子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ），堆体含水率的降低可提高其丰度，促进木
质素的降解。因此，生物炭与黄孢原毛平革菌的联合添加促进了木质素的深度降解，从而强化堆肥的腐殖化进程，提

高堆肥品质。
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　　随着我国养殖业的规模化发展，每年产生的畜
禽废弃物高达３８亿ｔ，其中畜禽粪便约为１５亿ｔ，约
占畜禽废弃物总量的３９．５％［１］。其中，鸡粪作为一

种固体有机废物，由于富含有机质和氮、磷、钾等营

养物质成为农业有机肥生产的重要原材料［２］。好

氧堆肥技术作为固体废弃物资源化利用的主要方

式之一，能将粪便中可降解的生物有机质转化为稳

定、有益、可供植物利用的腐殖质［３］。在堆肥过程

中，如何加速堆体腐殖化进程并提高其腐殖质含量

是畜禽粪便肥料化处理中的关键科学问题，而木质

素的高效降解则是解决这一问题的重要研究内容。

研究表明，木质素的降解可促使酚类化合物的形

成，根据酚 －蛋白质理论，酚类化合物被认为是腐
殖质形成的重要前体［４］，是促进腐殖质形成的关键

物质。因此，木质素的降解过程也是堆肥腐熟的限

速步骤。

木质素由于具有复杂的芳香性结构和高度支

化的聚合物网络，其降解难度大［５］。近年来，关于

好氧堆肥过程中真菌对木质素降解的促进作用已

有较多研究。降解木质素的真菌主要有黄孢原毛

平革菌、褐腐菌和软腐菌，尤以黄孢原毛平革菌在

木质素降解方面的应用最为常见。马丽婷等研究

发现，在堆肥降温期接种黄孢原毛平革菌可促进鸡

粪堆肥过程中木质素的深度降解［６］；Ｋｈａｔａｍｉ等研
究发现，黄孢原毛平革菌可诱导木质素中的芳香环

氧化，加快木质素的降解［７］；Ｙｏｕ等研究发现，褐腐
菌可优先降解木质素中的愈创木基，加快木质素的

降 解［８］；Ｂｒｏｚｏｎｏｖａ 等 研 究 发 现，担 子 菌

（ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｅｔｏｕｓ）可有效降解木质素［９］。

大量研究发现，添加生物炭可影响堆肥的腐殖

化进程，堆肥的腐殖化进程受温度、ｐＨ值、总有机碳
（ＴＯＣ）含量和氨基酸含量等因素的影响。Ｗａｎｇ等
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研究发现，在食物垃圾堆肥中，生物炭可延长堆肥

高温期时间，加快堆肥腐殖化，缩短堆肥时间［１０］；李

安等研究发现，生物炭可提高堆体的 ｐＨ值，加快堆
体的腐殖化［１１］；Ｊｉａｎｇ等在城市污泥堆肥中发现，生
物炭可有效提高 ＴＯＣ的降解，加快堆体腐殖化［１２］；

Ｙａｎｇ等在猪粪与大豆渣的堆肥中发现，生物炭可促
进堆体中碳水化合物和氨基酸的降解，提高堆体腐

熟度［１３］。

目前，以生物炭和真菌作为添加剂，其耦合效

应对堆肥木质素降解和腐熟进程的影响还鲜有报

道。因此，本试验以鸡粪和稻壳为堆肥原料，分析

生物炭联合黄孢原毛平革菌对堆体基本理化性质、

木质素降解和腐熟度的影响，并结合微生物群落结

构演替与环境变量的相关性分析，深入解析生物炭

联合黄孢原毛平革菌对木质素降解及腐殖化进程

的影响，以期为进一步推动好氧堆肥技术的发展提

供理论依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料
堆肥试验于２０２２年５月在南京市畜牧家禽科

学研究所进行，堆肥主要原料为新鲜鸡粪和稻壳。

新鲜鸡粪和稻壳取自南京市畜牧家禽科学研究所，

稻壳自然风干，粉碎成２～３ｃｍ小段，备用。接种微
生物为黄孢原毛平革菌属（原始编号为 ＮＤＭ３－２，
原产地在美国），购自北京保藏生物科技有限公司。

生物炭购自平顶山市炭诺环保材料有限公司，由玉

米秸秆在６００℃的缺氧条件（氮气吹扫）下热解制
得。鸡粪、稻壳和生物炭基本理化性质见表１，堆肥
试验在３０ｃｍ×２０ｃｍ×２０ｃｍ的泡沫箱中进行。

表１　堆肥原材料基本理化性质

原料
总有机碳含量ａ

（ｇ／ｋｇ）
总氮含量ａ

（ｇ／ｋｇ） 碳氮比ａ ｐＨ值ｂ 含水率ｂ

（％）
容重ｂ

（ｋｇ／Ｌ）

鸡粪　 ３５０．６２ １５．８１ ２２．１８ ６．０５ ６８．２６ １．３６０

稻壳　 ４１７．２０ １０．１７ ４１．０２ — ８．０３ ０．０９５

生物炭 ５１０．８９ ８．５１ ６０．０３ ９．１１ １０．２５ ０．３２０

　　注：ａ为干基质量，ｂ为湿基质量。

１．２　试验方法
试验设置 １个对照和 ３个处理。空白对照

（ＣＫ）和各处理中鸡粪与稻壳按质量比４∶１均匀混
合，混合物质量为２０ｋｇ。Ｔ１处理添加１０％（物料干
质量）的生物炭，Ｔ２处理设置接种０．３％（物料湿质
量）的黄孢原毛平革菌，Ｔ３处理设置联合添加１０％
（物料干质量）的生物炭与０．３％（物料湿重）的黄
孢原毛平革菌。采用去离子水调节各处理的初始

含水率至６５％左右，开展堆肥试验，采用手动翻堆
通风，翻堆频率为１次／５ｄ。堆肥周期设置为３５ｄ，
每天１６：００测量堆体中心温度，分别在 ０、１、４、７、
１４、２１、２８、３５ｄ取样。在每个采样日分别从堆体的
上部、中部和下部收集样品，并混合得到１个组合样
品。样品一式４份，一份于采样当天测定含水率；一
份于 ４℃冰箱中冷藏，并在堆肥结束后测定腐熟度
指标［腐殖质（ＨＳ）、胡敏酸（ＨＡ）、富里酸（ＦＡ）、ｐＨ
值、种子发芽指数（ＧＩ）］；一份自然风干１４ｄ以上，
研磨过１００目筛后用于测定总碳（ＴＣ）、总氮（ＴＮ）、
ＴＯＣ以及木质素的含量；另一份真空包装，在
－８０℃ 冷冻储藏，用于ＩＴＳ１－ｒＲＮＡ测序和后续分
析。ＣＫ组和处理组各设置３次重复。

１．３　测定项目
温度由电子温度计（ＴＰ１０１，创新，深圳）测定。

用干质量法测定含水率。取堆肥新鲜样品与蒸馏

水混合（固液比为１ｇ∶１０ｍＬ）振荡浸提３０ｍｉｎ，静
置 ３０ｍｉｎ后过滤，ｐＨ值的测量采用多参数分析仪
（ＤＺＳ－７０６－Ａ，雷磁，上海）对滤液进行测定。ＧＩ
的测定：取上述水浸提液１０ｍＬ放入铺有滤纸的培
养皿中，均匀放入 １０粒白菜（Ｂｒａｓｓｉｃａｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ
Ｃｈｉｎｅｓｉｓ）种子，置于 ２５℃的培养箱（ＤＨＰ９０４０，苏
珀，浙江）中避光培养 ７２ｈ，测定种子根长和种子发
芽率。ＴＣ和 ＴＮ含量的测定采用元素分析仪
（ＦｌａｓｈＳｍａｒｔ，Ｓｉｓｈｅｒ）。ＴＯＣ含量的测定采用 Ｒｅｎ等
的测定方法［１４］。腐殖质组分（ＨＳ、ＨＡ、ＦＡ）的测定
参照Ｚｈｏｕ等的方法［１５］进行，ＨＡ与 ＦＡ之比即为胡
富比（Ｈ／Ｆ）。木质素含量的检测采用 ｖａｎＳｏｅｓｔ等
的测定方法［１６］。真菌群落组成的测定由天根生化

科技（北京）有限公司完成。

１．４　数据处理
作图使用 Ｏｒｉｇｉｎ２０１８完成，显著性差异分析使

用 ＳＰＳＳ２４完成，微生物和环境因子的相关性分析
使用Ｒ软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ２．１５．３）５．０完成。
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２　结果与分析

２．１　堆肥过程中理化指标及种子发芽指数的变化
由图１－ａ可知，各处理的温度变化均经历了升

温期、高温期和腐熟期３个阶段，并均在堆肥２ｄ进
入高温期（＞５０℃）。除ＣＫ外，其余处理的堆体温
度均出现≥７０℃的现象，在５ｄ进行翻堆之后，各处
理堆体均呈现升温趋势，其中以 Ｔ１处理最为明显，
温度由５０℃升高至７０℃，随后在８～２８ｄ温度逐
渐降低至环境温度 ３０℃左右。堆肥过程中，Ｔ１、
Ｔ２、Ｔ３处理的高温期持续时间为６～８ｄ，符合《粪便
无害化卫生要求》［１７］。堆体的含水率变化如图１－

ｂ所示，０～１４ｄ，各处理含水率整体呈明显下降趋
势，后逐渐趋于平缓，至堆肥结束时，ＣＫ、Ｔ１、Ｔ２和
Ｔ３处理的含水率分别下降至 ５１．１６％、３８．７０％、
４３５５％、４１．１０％。

堆肥过程中ｐＨ值的变化如图１－ｃ所示。ＣＫ、
Ｔ１、Ｔ２和 Ｔ３处理的初始 ｐＨ值分别为６．０４、６．５８、
６．１４和６．４１。在堆肥０～７ｄ各处理的 ｐＨ值急剧
上升，随后 ｐＨ值升高速率减缓。堆肥结束时，ＣＫ、
Ｔ１、Ｔ２和 Ｔ３处理的 ｐＨ值分别上升至８．８１、８．９３、
９．０７和９．１１，各处理 ｐＨ值无明显差异，符合堆肥
产品呈弱碱性的要求［１７］。

堆肥过程中Ｃ／Ｎ的变化如图１－ｄ所示，ＣＫ的
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Ｃ／Ｎ呈先上升后下降的趋势，其他处理的Ｃ／Ｎ呈逐
渐下降的趋势。至堆肥结束时，ＣＫ、Ｔ１、Ｔ２和 Ｔ３处
理的 Ｃ／Ｎ分别由堆肥当天的１７．６７、２３．４６、１８．６７
和２４．６１降至１４．６２、１５．５６、１０．３４和１５．８５。一般
认为，堆肥结束时，堆体Ｃ／Ｎ低于２０可确定堆体腐
熟［１８］。故ＣＫ和各处理均达到了腐熟标准。

总有机碳（ＴＯＣ）含量的变化如图１－ｅ所示。
可以看出，０～１４ｄ期间，各堆体的ＴＯＣ含量明显下
降，随后下降趋势趋于平缓。至堆肥结束时，ＣＫ、
Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３处理的 ＴＯＣ含量分别由堆肥当天的
４７７３５、５０４．２１、４４２．４１、５２６．５７ｍｇ／ｋｇ下降至
３４３８４、３４５３４、２８５．７１、３１３．７８ｍｇ／ｋｇ，ＴＯＣ降解率
分别为２７．９７％、３１．５１％、３５．４２％和４０．４１％，与前
人的研究结果［１９－２０］一致。结果表明，与其他处理相

比，生物炭与黄孢原毛平革菌的联合添加可有效降

解ＴＯＣ。
堆肥过程中ＧＩ的变化如图１－ｆ所示。可以看

出，随着堆肥的进行，ＧＩ值整体呈上升趋势，堆肥结
束时，ＣＫ、Ｔ１、Ｔ２和 Ｔ３处理的 ＧＩ分别上升至
５３０９％、９９．３２％、６５．４０％和１１１．４０％。统计分析
结果表明，各处理的ＧＩ显著高于与 ＣＫ（Ｐ＜０．０５），
一般认为，７０％ ＜ＧＩ≤８０％时，堆肥基本腐熟，ＧＩ＞
８０％时，堆肥达到完全腐熟［２１］。因此，堆肥周期为

３５ｄ时，ＣＫ、Ｔ２处理未达到腐熟，Ｔ１、Ｔ３处理达到完
全腐熟，且Ｔ３处理的腐熟度最高。由此可见，生物
炭和黄孢原毛平革菌的联合添加对 ＧＩ的提升效果
最为显著。

２．２　堆肥过程中木质素与腐殖质的含量变化
图２为不同处理堆肥过程中木质素的含量变

化，整体呈先上升（０～７ｄ）后下降（７～３５ｄ）的趋
势，这与Ｗａｎｇ等在猪粪和锯末共堆肥中的研究结
果［２２］一致。这是由于相较于木质素，堆体中糖类、

蛋白质、半纤维素、纤维素等有机化合物更易降解，

在堆肥前期可被微生物优先利用［２３］，加之作为木质

素降解主体的真菌在前期高温条件下活性较低［７］，

进而导致堆肥早期木质素相对富集。木质素下降

趋势在堆肥２１～３５ｄ更为明显，到堆肥结束，ＣＫ、
Ｔ１、Ｔ２和Ｔ３处理的木质素含量分别由堆肥当天的
５２９１％、５０．２７％、５１．３４％和 ５２．６６％分别下降至
４４．７３％、３９．１６％、４３．０８％和３７．８０％，降解率分别
为１５．４６％、２２．１０％、１６．０９％和２８．２２％。统计分
析结果表明，Ｔ３处理的木质素降解率显著高于其他
处理，这可能是因为堆肥后期温度下降，以黄孢原

毛平革菌为主体的木质素降解真菌在生物炭的促

进作用下，丰度和活性得到大幅提升，优先分解木

质素的芳基甘油 －β－芳基醚键［５］，进而加速了木

质素的降解进程。

　　图３为不同处理堆肥过程中 ＨＳ含量、ＨＡ含
量、ＦＡ含量和Ｈ／Ｆ的变化结果，各组的ＨＳ含量在
０～７ｄ迅速增加，随后呈下降趋势。堆肥结束时，
ＣＫ、Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３处理的 ＨＳ含量分别由堆肥当天的
３０．８７、３１．０５、３１．３６、３１．１５ｇ／ｋｇ上升至 ３４．１８、
３６５５、３８２２、４０．３３ｇ／ｋｇ，增幅分别为 １０．７２％、
１７７１％、２１．８８％、２９．４７％。前期 ＨＳ含量上升是
由于堆体中有机质的分解促进了醌类、酚类等 ＨＳ
前体化合物［２４－２５］的形成，并进一步生成ＨＳ，而后期
堆体微生物新陈代谢对 ＨＳ的利用［２６］是其含量下

降的原因。此外，各组ＨＡ含量变化趋势相似，均呈
逐步上升趋势，堆肥结束时，ＣＫ、Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３处理的
ＨＡ含量分别由堆肥当天的 ７．８３、８．０１、８．３２、
８．１１ｇ／ｋｇ增加至１０２９、１４．６０、１８．０９、２０．４９ｇ／ｋｇ，
增 幅 分 别 为 ３１４２％、８２．２７％、１１７．４３％、
１５２６５％。说明生物炭和黄孢原毛平革菌的联合添
加可以显著促进ＨＡ的合成。

由图３－ｃ可知，各组 ＦＡ含量均呈先上升后下
降趋势。０～７ｄ内，ＣＫ、Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３处理的 ＦＡ含量
由初始阶段的 ２３．０４ｇ／ｋｇ分别增加到 ４３．７９、
４０５７、３７．０７、３６．２４ｇ／ｋｇ。堆肥结束，ＣＫ、Ｔ１、Ｔ２、
Ｔ３处理的 ＦＡ含量分别下降至 ２３．８９、２１．９５、
２０１３、１９．８４ｇ／ｋｇ，说明生物炭和黄孢原毛平革菌
均可减少堆体中的ＦＡ含量。Ｈ／Ｆ是反映腐殖化产
物的聚合度和评价堆肥腐熟度的重要指标［２７］。由

图３－ｄ可知，Ｈ／Ｆ在３５ｄ内总体呈增加趋势，堆肥
结束时，ＣＫ、Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３处理的Ｈ／Ｆ分别从堆肥当天
的０３５、０．３４、０．３６、０．３５增加到０．４３、０．６７、０．９０、
１．０３，表明生物炭和黄孢原毛平革菌的联合添加可
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有效提高堆肥聚合度。

２．３　微生物与理化因子的相关性分析
由图４可知，在门水平上，原始物料中的优势真

菌为子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）（４１．４７％），在属水平上
为Ｋａｚａｃｈｓｔａｎｉａ、Ｄｉｕｔｉｎａ。堆肥１ｄ，Ｔ１和Ｔ２处理的优
势真菌在门水平上为子囊菌门（９７．５２％和８４６２％），
在属水平上为莫氏黑粉菌属 （Ｍｏｅｓｚｉｏｍｙｃｅｓ）、
Ｋａｚａｃｈｓｔａｎｉａ、Ｄｉｕｔｉｎａ，这与大多数研究结果一致。
研究发现，子囊菌门在牛粪与玉米秸秆堆肥中的相

对丰度超过 ９０％［２８］，在水稻秸秆堆肥中超过

７７５８％［２９］；而 Ｔ３处理的优势真菌为子囊菌门
（１３２２％）和担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）（１４４８％），
在属水平上为莫氏黑粉菌属 （Ｍｏｅｓｚｉｏｍｙｃｅｓ）、
Ｄｉｕｔｉｎａ。堆肥结束时，门水平上，堆体的优势真菌为
子囊菌门，在 ＣＫ、Ｔ１、Ｔ２和 Ｔ３处理的占比分别为
７８．３６％、８８．０９％、４６．０７％和 ８１８９％；属水平上，
堆体的优势真菌为曲霉属（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ）、微囊菌属
（Ｍｉｃｒｏａｓｃｕｓ）、木霉属（Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ）、Ｋａｚａｃｈｓｔａｎｉａ和
Ｄｉｕｔｉｎａ。

微生物与理化因子的相关性分析（图５）表明，
含水率与子囊菌门呈负相关性，子囊菌门与木质素

含量呈负相关性，Ｃａｌｃａｒｉｓｐｏｒｉｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ与 ＨＳ含量、

ＨＡ含量、ＧＩ具有正相关性，与 Ｈ／Ｆ具有显著正相
关性（Ｐ＜０．０５）。说明含水率的降低可提高子囊菌
门的丰度，促进木质素降解；Ｃａｌｃａｒｉｓｐｏｒｉｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ
丰度的提高可促进 ＨＳ与 ＨＡ的形成，提高堆体的
Ｈ／Ｆ和ＧＩ。总体而言，微生物因素影响着堆体中的
木质素含量，并推动了堆肥的腐殖化进程。

３　讨论

本试验通过设置１个空白对照和３个处理研究
发现，生物炭与黄孢原毛平革菌的联合添加是促进

木质素降解的最有效方式。试验发现，ＣＫ和处理
的ｐＨ值均在０～７ｄ呈上升趋势，这主要是因为温
度升高致使堆体中部分氮素以铵态氮的形式挥

发［３０］。７～３５ｄ，由于ＮＨ３和ＣＯ２的大量释放以及有
机质的降解，堆体的 ｐＨ值逐渐趋于稳定［３０］，至堆

肥结束时，堆体的 ｐＨ稳定在８．６４～８９０。Ｃ／Ｎ是
反映堆肥腐熟程度的重要指标之一。本试验中，ＣＫ
的 Ｃ／Ｎ呈先上升后下降的趋势，Ｔ１、Ｔ２和 Ｔ３处理
的 Ｃ／Ｎ呈逐渐降低的趋势。张鹤等在牛粪与玉米
秸秆的堆肥中观察到类似的现象［３１］，程亚娟等在

Ｃ／Ｎ对鸡粪堆肥腐熟指标的影响研究［３２］中也得出

相似的结论。至堆肥结束时，ＣＫ和处理的Ｃ／Ｎ降
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至１０．３４～１５．８５，均达到了腐熟标准。ＴＯＣ含量的
变化反映了堆肥中矿化和腐殖化的程度，并显著影

响堆肥质量［３３］。本试验中所有处理的 ＴＯＣ含量均
呈明显下降趋势，这与 Ｙｅ等在鸡粪堆肥过程中的
研究结果［３４］一致，Ｚｈａｎｇ等在鸡粪与玉米秸秆的堆
肥试验［３５］中也发现类似的结果。而 ＴＯＣ的降解为
ＨＡ前体的形成提供了碳源，促进了ＨＡ的形成。ＧＩ
则呈明显上升趋势，且Ｔ３处理的ＧＩ达到１１１．４０％，
显著高于ＣＫ。

木质素是一种大量存在于植物维管组织中的

芳香族聚合物，由葡萄醇、针叶铁醇和对香豆醇构

成。这些单烯醇分别被称为 Ｓ、Ｇ和 Ｈ单位，通过

Ｃ—Ｏ—Ｃ和Ｃ—Ｃ相互连接［３６］，是堆肥过程中最难

以降解的芳香族化合物之一，故０～２１ｄ堆体的木
质素含量下降缓慢，随着堆肥的进行，堆体温度逐

渐降低，以子囊菌门为主的真菌代谢逐渐增强，致

使木质素的降解速率加快［３７］，堆肥结束时，Ｔ３处理
的木质素降解率达到２８．２０％，显著高于其他处理，
说明生物炭和黄孢原毛平革菌的联合添加可有效

加快木质素降解。木质素的氧化物通常组成了 ＨＳ
的“核”，是形成ＨＡ的重要前体物质［３８］。本试验中

堆体的ＨＳ含量均呈先增加后降低，最后趋于平缓
的趋势。早期阶段，ＨＳ的增加是由于堆体中有机质
组分的降解和腐殖质类物质如醌类和酚类物质的
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聚集导致的［２４］，而ＨＳ含量在７～１４ｄ内下降的原
因是微生物对 ＨＳ中部分化合物的降解。同时发
现，ＨＡ含量在０～７ｄ整体呈逐渐上升趋势，这与
Ｂａｉ等的研究结果［２４］一致，其中Ｔ２处理的ＨＡ含量
显著高于其他处理，这可能是因为堆体中被孢霉门

（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）对有机碳的固定作用，为ＨＡ前
体的形成提供了碳源，说明堆肥前期单独施用黄孢

原毛平革菌对促进ＨＡ的形成具有显著作用。１４～
３５ｄ，所有处理的ＨＡ含量逐渐上升，这可能是因为
堆肥后期温度降低，微生物的活性增强，提高了堆

体中有机质的降解［３９］。至堆肥结束时，Ｔ３处理的
ＨＡ含量较堆肥当天提高了１５２．５６％，并高于其他３
个处理。ＦＡ含量在０～７ｄ呈上升趋势，后期呈下
降趋势，这与 Ｌｉ等在猪粪堆肥过程中的结果［４０］一

致。前 期 ＦＡ 含 量 的 增 加 是 因 为 毛 霉 门
（Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ）胞外酶的分泌加快了纤维素与半纤

维素的降解［４１］，进而促进 ＦＡ的合成［２７］。而后期下

降是因为堆体温度降低导致微生物的代谢增强，加

快了ＦＡ的降解［４２］。

本试验发现，堆肥１ｄ，门水平上，Ｔ１、Ｔ２处理的
优势真菌为子囊菌门，Ｔ３处理的优势真菌为子囊菌
门（１３．２２％）和担子菌门（１４．４８％），这与Ｈｕａｎｇ等
在污泥堆肥中的研究结果［４３］一致，Ｄｕａｎ等在猪粪
堆肥过程中也发现类似的结果［４４］，子囊菌门和担子

菌门产生的孢子具有耐高温的特性，是矿化和降解

木质素的关键微生物［４５－４６］，这可能是 Ｔ３处理的木
质素降解率高于 ＣＫ和其他处理的原因之一。但
Ｗａｎｇ等研究发现，在牛粪堆肥过程中的优势真菌
门为Ｍｙｃｏｔｈｅｒｍｕｓ，这可能是肉牛特殊的消化系统导
致的［４５］。堆肥后期，由于曲霉属分泌具有木质素降

解功能的过氧化酶［４６］，致使木质素降解率提高。值

得注意的是，没有分科名称或明确分类信息的真菌
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在各个时期的真菌群落均占有较大的比例，这与

Ｗａｎｇ等的研究结果［４７］一致，而这些真菌可能与高

温期木质素的降解和 ＨＡ的形成有关［４７］。相关性

分析表明，含水率的降低可提高子囊菌门的丰度，

促进木质素降解；Ｃａｌｃａｒｉｓｐｏｒｉｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ丰度的提高
可促进ＨＳ与 ＨＡ的形成，提高堆体的 Ｈ／Ｆ和 ＧＩ。
故今后可关于子囊菌门与 Ｃａｌｃａｒｉｓｐｏｒｉｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ的
耦合对堆肥过程中木质素降解、堆肥腐熟度的影响

作进一步研究，以期对微生物降解木质素的机制作

进一步阐释，提高木质素降解与有机肥的品质。

４　结论

生物炭与黄孢原毛平革菌的联合添加可有效

提高ＴＯＣ的降解率和 ＧＩ。堆肥结束时，Ｔ３处理的
ＴＯＣ降解率（４０．４１％）和ＧＩ（１１１．４０％）最高。

生物炭与黄孢原毛平革菌的联合添加可有效

提高木质素的降解率和堆体的腐熟度。堆肥结束

时，Ｔ３处理的木质素降解率达到２８．２０％，ＨＳ含量
提高２９．４７％，ＨＡ含量提高１５２．６５％，均高于其他
处理；ＦＡ含量降低 ４５．２５％；Ｈ／Ｆ由堆肥当天的
０３５上升至１．０３。

微生物群落多样性分析表明，子囊菌门是堆肥过

程中的优势真菌，含水率的降低可提高子囊菌门的相

对丰度，促进木质素的降解；Ｃａｌｃａｒｉｓｐｏｒｉｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ丰
度的提高可促进ＨＳ与ＨＡ的形成，提高堆体的Ｈ／Ｆ
和ＧＩ。

综合考虑，在鸡粪堆肥中，生物炭和黄孢原毛

平革菌联合添加是提高木质素降解率和堆体腐殖

质化的合理方法。
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