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　　摘要：为提高资源利用效率，实现栗园的可持续管理，本研究通过对栗园废弃物（栗树枝木屑、落叶、栗花、绿色杂
物）分别添加鹿粪和尿素进行好氧堆肥，分析堆肥的理化性质、对堆肥过程中及堆肥结束微生物种类进行分离鉴定，

分析堆肥对大豆发芽率的影响。研究发现，添加鹿粪和尿素的堆肥ｐＨ值偏碱性且２种堆肥均已充分腐熟，达到应用
标准；在２种处理中检测到的微生物分别为３５种和３９种，其中有益微生物分别有１３种和１０种，其中共有的微生物
为６种，分别为枯草芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓｓｕｂｔｉｌｉｓ）、解淀粉芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ）、短小芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ
ｐｕｍｉｌｕｓ）、地衣芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ）、构巢曲霉（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓｎｉｄｕｌａｎｓ）、深绿木霉（Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａａｔｒｏｖｉｒｉｄｅ），均为
有益菌，能够促进植物生长或抵抗病原菌。此外，堆肥浸提液对大豆种子萌发无明显抑制现象，可施用于田间实现资

源利用。因此，本研究中尿素及鹿粪堆肥均已达到腐熟，含有多种有益菌，可以施用于田间以提高板栗废弃物的利用，

实现栗园的可持续管理。该试验为栗园废弃物堆肥技术的改良和有益微生物的发掘奠定了基础。
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　　 栗别称板栗，属壳斗科 （Ｆａｇａｃｅａｅ）栗属
（Ｃａｓｔａｎｅａ）坚果类植物，是我国广泛栽培的经济林
树种，栽培面积约１８６．６７万 ｈｍ２［１］。然而，栗园经
营过程中大量化肥以及除草剂的使用导致土壤退

化严重，土壤微生物多样性显著降低［２］。集约经营

１０年的栗园土壤中水溶氮和全氮含量显著下降，微
生物的群落丰富度明显高于复合肥处理［３－５］。此

外，随着我国经济的快速发展，农村电能、天然气、

太阳能逐渐普及应用，替代了传统的秸秆、柴草等

能源［６］。这导致板栗产区秋冬后修剪枝条、落叶、

空蓬等废弃物大量堆积田间，不仅造成资源浪费，

也容易引发火灾。因此，开展栗园废弃物堆肥处理

和利用研究，对提高板栗产区生物质资源化利用率

以及微生物多样性具有重要的实践意义。

堆肥是有机固体废弃物在微生物作用下充分

腐熟的过程，包括升温期、高温期、降温期和腐熟

期［７－８］。目前国内外对堆肥的研究主要集中在对畜

禽粪便、秸秆、园林废弃物的利用以及工业垃圾的

应用方面，很少有研究板栗废弃物的堆肥过程及其

对植物生长的影响［９－１０］。且以往对堆肥的研究主

要集中在堆肥的理化性质及对土壤的影响方面［１１］。

近年来，随着微生物研究的兴起，国内外研究开始

聚焦在堆肥过程中微生物种类和功能以及微生物

菌剂对堆肥的影响［１２］。大部分堆肥微生物的研究

主要集中在微生物属水平上及相对丰度的变化，很

少聚焦到某一特定微生物的功能［１３－１４］。其中，嗜温

期以好氧性菌群为主，如芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）、假
单 胞 菌 属 （Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、棒 状 杆 菌 属

（Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉｕｍ）等［１５］。嗜热期会产生决定堆肥效

率的关键菌群，如高温双岐菌属（Ｔｈｅｒｍｏｂｉｆｉｄａ）、曲
霉属（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ）、芽孢杆菌属等；降温期和腐熟期
的优 势 菌 群 主 要 为 芽 孢 杆 菌 属、链 霉 菌 属

（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ）、新鞘氨醇杆菌属（Ｎｏｖｏｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍ）、
棒状杆菌属等［１６］。Ｖｅｎｔｏｒｉｎｏ等对板栗废弃物堆肥
中主要微生物的鉴定表明，主要微生物类群属于已

知可降解木质纤维材料的属［１７］。宋影对板栗废弃

物堆肥研究发现，当板栗空蓬落叶 ∶栗蘑菌渣 ∶鸡
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粪比为４∶２∶４时，能显著提高速效养分含量和有
机质含量，改善土壤结构和提高土壤保水性，对板

栗增产效果最显著［１８］。

然而，目前还未见对板栗废弃物堆肥中微生物

种类进行研究的报道。因此，本研究在成熟的堆肥

技术的基础上，拟以板栗废弃物（修剪树枝、落叶、

新生萌条、杂草）为原料，分别添加鹿粪和尿素进行

堆肥发酵，分析堆肥过程中微生物种类变化以及堆

肥的理化性质，以及堆肥对黄豆发芽的影响，为提

高栗园废弃物资源化利用奠定基础。

１　材料与方法

１．１　堆肥原料
堆肥原料为粉碎的栗树枝木屑、落叶、栗花、绿

色杂物（新生萌条和主要杂草，切成１５～２０ｃｍ小
段）以及鹿粪和尿素。处理 １为添加鹿粪堆肥
（ＬＦ），原料配比是３０％木屑 ＋２０％落叶 ＋１０％栗
花＋２０％绿色杂物 ＋２０％鹿粪；处理２为添加尿素
堆肥（ＮＳ），原料配比是将处理１的鹿粪替换为添加
尿素（木屑质量的５％）。
１．２　堆肥方法

堆肥地点在位于河北省迁西县汉儿庄镇杨家

峪村的国家板栗公园。利用栗枝搭建 ４个堆肥围
栏：底宽１．８ｍ，高１．５ｍ，长１．８ｍ，分别各用２个添
加鹿粪和尿素处理。堆肥时间从２０２０年７月３０日
开始至１１月中旬结束，期间根据监测温度进行翻
堆。分别在堆肥发酵中期和堆肥结束时采集样品，

每个围栏采集３个点，带回实验室暂时４℃保存。
一部分用于微生物分离和鉴定，另一部分用于土壤

理化性质测定。

１．３　指标测定方法
１．３．１　理化性质分析　ｐＨ值、电导率（ＥＣ值）测
量：堆肥样品风干过１ｍｍ筛，称取１０ｇ风干样，按
样品 ∶蒸馏水＝１ｇ∶１０ｍＬ进行浸提，振荡２０ｍｉｎ
后过滤。然后，滤液分别用酸碱度测量仪和台式电

导率仪直接测量。

堆肥样品中全氮含量采用凯氏定氮法测定［１９］；

总有机碳含量采用重铬酸钾氧化，比色法测定；土

壤有机质含量采用土壤有机碳 ×１．７２４计算［２０］。

碳氮比（Ｃ／Ｎ）比为二者的比值［２１］。

１．３．２　微生物分析　堆肥中细菌和真菌的分离采
用梯度稀释平板法，培养基分别是 ＬＢ（Ｌｕｒｉａ－
Ｂｅｒｔａｎｉ）培养基和麦芽提取物琼脂（ＭＥＡ）培养基。

细菌和真菌分离纯化后，采用ＣＴＡＢ（十六烷基三甲
基溴化铵）法提取 ＤＮＡ，并在１％琼脂糖凝胶电泳
检测。利用１６ＳｒＤＮＡ通用引物２７Ｆ（５′－ＡＧＡＧＴＴＴ
ＧＡＴＣＡＴＧＧＣＴＣＡＧ－３′）与１４９２Ｒ（５′－ＴＡＣＧＧＴＴＡ
ＣＣＴＴＧＴＴＡＣＧＡＣＴＴ－３′）、ＩＴＳ通用引物ＩＴＳ１（５′－Ｔ
ＣＣＧＴＡＧＧＴＧＡＡＣＣＴＧＣＧＧ－３′）与ＩＴＳ４（５′－ＴＣＣＴＣ
ＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ－３′）进行ＰＣＲ扩增，电泳检测
后送生工生物工程（上海）股份有限公司进行测序。

通过ＢＬＡＳＴ对各序列进行比对，鉴定细菌或真菌
种类［２２］。

１．３．３　种子萌发测试　称取 １０ｇ风干样，按样
品 ∶蒸馏水＝１ｇ∶１０ｍＬ进行浸提，振荡２０ｍｉｎ后
过滤。在培养皿内铺入相应大小的滤纸１张，分别放
入１０粒颗粒饱满、大小接近的大豆种子，用移液管吸
取１０ｍＬ堆肥浸提液于培养皿中，以蒸馏水作为对
照，每个样品重复３次。培养皿在２５℃下孵化４８ｈ
后，测定幼苗的芽长（ＢＬ）和种子发芽率（ＳＧＰ）。以
去离子水润湿的植物的ＢＬ和ＳＧＰ作对照。发芽指
数（ＧＩ）根据以下公式确定ＧＩ＝（样品处理的发芽率／
样品处理的平均根长）／（空白的发芽率／空白样品处
理的平均根长）×１００％［２３］。

１．４　数据处理
采用ＳＰＳＳ１６．０统计软件进行统计分析。利用

单因素方差分析（ｏｎｅ－ｗａｙＡＮＯＶＡ）和最小显著性
差异（ＬＳＤ）检验计算差异显著性，显著性水平设定
为０．０５。

２　结果与分析

２．１　堆肥原料的理化性质
对堆肥原料的理化性质进行分析（表１）发现，

堆肥原料中木屑全氮含量最低，全氮主要来自于鹿

粪；落叶中有机碳和有机质含量最低，木屑、栗花和

萌条中有机碳及有机质含量较高；鹿粪中 Ｃ／Ｎ最
低，为１５．１５，木屑中Ｃ／Ｎ最高，达到９８．５９，而落叶
中Ｃ／Ｎ最适宜，接近２６∶１。

表１　堆肥原料的基本性质

堆肥

原料

全氮含量

（ｇ／ｋｇ）
有机碳含量

（ｇ／ｋｇ）
有机质含量

（ｇ／ｋｇ） Ｃ／Ｎ

木屑 ４．９１±０．３１ｅ ４８０．１０±６．５０ａ８２７．７０±１１．２３ａ ９８．５９±６．９４ａ
落叶 １３．９８±０．０９ｄ ３８７．７０±１０．８１ｃ６６８．４３±１０．７４ｃ ２７．７３±０．５８ｂ
栗花 １８．８１±０．４０ｃ ４６５．８３±３．５３ａ８０３．１０±６．０７ａ ２４．７９±０．６１ｂｃ
萌条 ２２．１１±０．４２ｂｃ ４８２．４７±３．０９ａ８３１．８０±３．０７ａ ２１．８４±０．３９ｂｃ
杂草 ２２．３２±１．６８ｂ ４３５．５±９．３６ｂ ７５０．８０±９．３０ｂ １９．６９±１．２０ｂｃ
鹿粪 ２８．１８±０．４３ａ ４２６．８７±５．３２ｂ７３５．９±９．１６ｂ １５．１５±０．０５ｃ

　　注：同列数据后不同小写字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）。表２同。
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２．２　堆肥的理化性质
堆肥结束时与堆肥中期相比，全氮含量增加，

有机碳、有机质含量和Ｃ／Ｎ均有所降低（表２）。堆
肥结束时尿素处理的总氮含量最高，有机碳和有机

质含量在尿素处理的堆肥发酵过程中含量最高，其

次是尿素处理的堆肥结束时；鹿粪处理的堆肥发酵

过程中Ｃ／Ｎ最高，其次为尿素处理的堆肥发酵过程
中，但在堆肥结束时，鹿粪处理的堆肥和尿素处理的

堆肥Ｃ／Ｎ相差不大，尿素处理的堆肥Ｃ／Ｎ略高一些。
２种处理堆肥结束时的ｐＨ值均偏碱性，鹿粪处理的
堆肥更高，为８．２５，而与之相反，堆肥结束时，尿素处
理的堆肥电导率值偏高，为５１１４μＳ／ｃｍ。

表２　堆肥的理化性质

处理
全氮含量

（ｇ／ｋｇ）
有机碳含量

（ｇ／ｋｇ）
有机质含量

（ｇ／ｋｇ） Ｃ／Ｎ ｐＨ值 电导率

（μＳ／ｃｍ）

ＬＦ－Ｚ １５．７±１．９ｂ ２９７．２±３４．４ａｂ ５１２．４±５９．２ａｂ １９．０±０．６ａ — —

ＬＦ－Ｍ １７．１±０．８ａｂ ２５７．２±１１．５ｂ ４４３．４±１９．９ｂ １５．１±５．３ｃ ８．３±０．１ ４４２．１±９．８

ＮＳ－Ｚ １９．１±１．０ａｂ ３３２．２±９．５ａ ５７２．８±１６．４ａ １７．５±０．７ａｂ — —

ＮＳ－Ｍ ２０．５±０．３ａ ３２６．７±５．３ａｂ ５６３．２±９．１ａｂ １５．９±０．２ｂｃ ７．９±０．０ ５１１．４±２７．３

　　注：ＬＦ－Ｚ和ＮＳ－Ｚ分别为鹿粪和尿素处理堆肥中期样品；ＬＦ－Ｍ和ＮＳ－Ｍ为鹿粪和尿素处理堆肥结束时样品。下表同。

２．３　堆肥过程中微生物的变化
２．３．１　细菌群落的变化　添加鹿粪堆肥中期和堆
肥结束时共鉴定到１９种细菌（表３），分别属于厚壁
菌门、变形菌门、放线菌门和其他；从属水平分类来

看，分别属于芽孢杆菌属、Ｃｈｒｙｓｅｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、气单胞
菌属、假单胞菌属、假黄单胞菌属、Ｐａｅｎａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ、
链霉菌属以及其他。其中，堆肥中期细菌有６种，包

括枯草芽孢杆菌、沙福芽孢杆菌、地衣芽孢杆菌、短

小芽孢杆菌、Ｐ．ｓｕｗｏｎｅｎｓｉｓ和白浅灰链霉菌。堆肥
结束时细菌有１５种，包括阿氏芽孢杆菌、枯草芽孢
杆菌、特基拉芽孢杆菌、沙福芽孢杆菌、解淀粉芽孢

杆菌、巨大芽孢杆菌、Ｃ．ａｍｙｌｏｌｙｔｉｃｕｍ、豚鼠气单胞
菌、Ｐ．ｂａｅｔｉｃａ、荧光假单胞菌、摩拉维亚假单胞菌、
韩国假单胞菌、Ｐ．ｎｉｃｏｔｉｎｏｖｏｒａｎｓ、Ｐ．ａｕｒｅｓｃｅｎｓ以及

表３　鹿粪处理的堆肥发酵中期和结束时细菌分类

门 属 种 ＬＦ－Ｍ ＬＦ－Ｚ

厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ） 芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ） 阿氏芽孢杆菌（Ｂ．ａｒｙａｂｈａｔｔａｉ） √

枯草芽孢杆菌（Ｂ．ｓｕｂｔｉｌｉｓ） √ √

特基拉芽孢杆菌（Ｂ．ｔｅｑｕｉｌｅｎｓｉｓ） √

沙福芽孢杆菌（Ｂ．ｓａｆｅｎｓｉｓ） √ √

解淀粉芽孢杆菌（Ｂ．ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ） √

巨大芽孢杆菌（Ｂ．ｍｅｇａｔｅｒｉｕｍ） √

地衣芽孢杆菌（Ｂ．ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ） √

短小芽孢杆菌（Ｂ．ｐｕｍｉｌｕ） √

Ｃｈｒｙｓｅｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ Ｃ．ａｍｙｌｏｌｙｔｉｃｕｍ √

变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） 气单胞菌属（Ａｅｒｏｍｏｎａｓ） 豚鼠气单胞菌（Ａ．ｃａｖｉａｅ） √

假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ） Ｐ．ｂａｅｔｉｃａ √

荧光假单胞菌（Ｐ．ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｓ） √

摩拉维亚假单胞菌（Ｐ．ｍｏｒａｖｉｅｎｓｉｓ） √

韩国假单胞菌（Ｐ．ｋｏｒｅｅｎｓｉｓ） √

放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） 假黄单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ） Ｐ．ｓｕｗｏｎｅｎｓｉｓ √

Ｐａｅｎａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ Ｐ．ｎｉｃｏｔｉｎｏｖｏｒａｎｓ √

Ｐ．ａｕｒｅｓｃｅｎｓ √

链霉菌属（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ） 白浅灰链霉菌（Ｓ．ａｌｂｏｇｒｉｓｅｏｌｕｓ） √

其他 其他 不可培养细菌（ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄｂａｃｔｅｒｉｕｍ） √

　　注：种名右上角表示该种为有益菌。下表同。
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不可培养细菌。２个阶段共有的细菌为枯草芽孢杆
菌和沙福芽孢杆菌。这表明堆肥过程中细菌种类

变化较大，且在堆肥结束时细菌种类有所增加。

　　添加尿素的堆肥中期和结束时共鉴定到２１种
细菌（表４），分别属于厚壁菌门、变形菌门、放线菌
门、拟杆菌门、其他；从属水平上看分别属于芽孢杆

菌属、副球菌属、埃希氏菌属、假单胞菌属、纤维菌

属、微球菌属、微杆菌属、黄杆菌属、鞘氨醇杆菌属。

堆肥发酵过程中检测出细菌种类为１６种，而堆肥结
束时共检测出细菌种类为８种，表明尿素处理堆肥
发酵过程中细菌种类有所减少。堆肥发酵过程中

细菌种类分别为枯草芽孢杆菌、沙福芽孢杆菌、短

小芽孢杆菌、地衣芽孢杆菌、漳州芽孢杆菌、

Ｐａｃｒｉｄａｅ、Ｐ．ｈｕｉｊｕｎｉａｅ、大肠杆菌、恶臭假单胞菌、

丁香假单胞菌、Ｍ．ｃｈｅｎｇｇｏｎｇｅｎｓｅ、气生微杆菌、
Ｍｆｏｌｉｏｒｕｍ、人参黄杆菌和田鞘氨醇杆菌以及不可
培养细菌。堆肥结束时８种细菌分别为枯草芽孢杆
菌、沙福芽孢杆菌、解淀粉芽孢杆菌、高地芽孢杆

菌、短小芽孢杆菌、嗜气芽孢杆菌、摩拉维亚假单胞

菌以及芬式纤维微菌。２个时间阶段共有细菌为枯
草芽孢杆菌、沙福芽孢杆菌以及短小芽孢杆菌。

在鹿粪和尿素添加处理中期和结束２个阶段
中，共检测出３３种细菌。堆肥结束时，鹿粪处理与
尿素处理相比，细菌多样性更高一些，多出７种细
菌，相同细菌有４种，分别为枯草芽孢杆菌、沙福芽
孢杆菌、解淀粉芽孢杆菌以及摩拉维亚假单胞菌。

鹿粪和尿素堆肥中期和堆肥结束共有的菌有２种，
分别为枯草芽孢杆菌和沙福芽孢杆菌。

表４　尿素处理堆肥中期和结束时细菌分类

门 属 种 ＮＳ－Ｍ ＮＳ－Ｚ

厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ） 芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ） 枯草芽孢杆菌（Ｂ．ｓｕｂｔｉｌｉｓ） √ √

沙福芽孢杆菌（Ｂ．ｓａｆｅｎｓｉｓ） √ √

解淀粉芽孢杆菌（Ｂ．ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ） √

高地芽孢杆菌（Ｂ．ａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ） √

短小芽孢杆菌（Ｂ．ｐｕｍｉｌｕｓ） √ √

嗜气芽孢杆菌（Ｂ．ａｅｒｏｐｈｉｌｕｓ） √

地衣芽孢杆菌（Ｂ．ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ） √

漳州芽孢杆菌（Ｂ．ｚｈａｎｇｚｈｏｕｅｎｓｉｓ） √

变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） 副球菌属（Ｐａｒａｃｏｃｃｕｓ） Ｐ．ａｃｒｉｄａｅ √

Ｐ．ｈｕｉｊｕｎｉａｅ √

埃希氏菌属（Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ） 大肠杆菌（Ｅ．ｃｏｌｉ） √

假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ） 恶臭假单胞菌（Ｐ．ｐｕｔｉｄａ） √

摩拉维亚假单胞菌（Ｐ．ｍｏｒａｖｉｅｎｓｉｓ） √

丁香假单胞菌（Ｐ．ｓｙｒｉｎｇａｅ） √

放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） 纤维菌属（Ｃｅｌｌｕｌｏｓｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ） 芬氏纤维微菌（Ｃ．ｆｕｎｋｅｉ） √

微球菌属（Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃｕｓ） Ｍ．ｃｈｅｎｇｇｏｎｇｅｎｓｅ √

微杆菌属（Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ） 气生微杆菌（Ｍ．ａｅｒｏｌａｔｕｍ） √

Ｍ．ｆｏｌｉｏｒｕｍ √

拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ） 黄杆菌属（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ） 人参黄杆菌（Ｆ．ｇｉｎｓｅｎｇｉｓｏｌｉ） √

鞘氨醇杆菌属（Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ） 和田鞘氨醇杆菌（Ｓ．ｈｏｔａｎｅｎｓｅ） √

其他 其他 不可培养细菌（ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄｂａｃｔｅｒｉｕｍ） √

２．３．２　真菌群落的变化　鹿粪处理的堆肥中期和
结束时共鉴定出真菌为１６种（表５）。堆肥中期只
检测出５种真菌，而结束时共有１３种真菌，分别属
于子囊菌门、毛霉门以及其他；从属水平来看，分别

属于曲霉属、镰刀菌属、木霉属、绿僵菌属、

Ａｌｂｉｆｉｍｂｒｉａ、青霉属、枝孢属、毛霉属、其他。堆肥中
期检测到真菌种类有构巢曲霉、黑曲霉、长枝木霉、

罗尔夫青霉、卷枝毛霉。堆肥结束时的真菌种类为

构巢曲霉、烟曲霉、棘孢曲霉、黑曲霉、腐皮镰孢菌、

平展木霉、盖姆斯木霉、深绿木霉、木雏菊木霉、金

龟子绿僵菌、Ａ．ｖｉｒｉｄｉｓ、枝状枝孢霉、ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ
ｆｕｎｇｕｓ。堆肥 ２个阶段共有真菌构巢曲霉和黑
曲霉。

尿素处理的堆肥中期和结束时共鉴定出真菌
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１８种，堆肥中期只有６种，堆肥结束时有１４种（表
６）。１８种真菌中有１７种属于子囊菌门，仅１种属
于担子菌门。从属水平上看，１８种真菌分别来自曲
霉属、木霉属、青霉属、Ｌｏｍｅｎｔｏｓｐｏｒａ、棒囊壳、
Ｐａｒａｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ、Ａｓｔｅｒｏｄｏｎ。堆肥中期真菌为塔宾
曲霉、构 巢 曲 霉、Ａ． ｔａｂａｃｉｎｕｓ、Ｌ． ｐｒｏｌｉｆｉｃａｎｓ、
Ｃ．ｓｅｐｅｄｏｎｉｕｍ、Ｐ．ａｒｅｃａｃｅａｒｕｍ。堆肥结束时真菌为
日本曲霉、聚多曲霉、塔宾曲霉、毛簇木霉、绿木霉、

拟康宁木霉、Ｔ．ｓｕｌｐｈｕｒｅｕｍ、深绿木霉、木雏菊木霉、
非洲哈茨木霉、Ｐ．ｇｌａｂｒｕｍ、草酸青霉、Ｌ．ｐｒｏｌｉｆｉｃａｎｓ、
Ａ．ｆｅｒｒｕｇｉｎｏｓｕｓ。堆肥２个均检测到的真菌种类为塔
宾曲霉和Ｌ．ｐｒｏｌｉｆｉｃａｎｓ２种。
　　在鹿粪和尿素处理中期和结束２个阶段中，共
检测到３１种真菌。堆肥结束时，鹿粪处理堆肥与尿
素处理的相比少１种真菌，共有真菌为深绿木霉、木
雏菊木霉。

表５　鹿粪处理堆肥中期和结束时真菌分类

门 属　　 种　　 ＬＦ－Ｍ ＬＦ－Ｚ

子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ） 曲霉属（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ） 构巢曲霉（Ａ．ｎｉｄｕｌａｎｓ） √ √

烟曲霉（Ａ．ｆｕｍｉｇａｔｕｓ） √

棘孢曲霉（Ａ．ａｃｕｌｅａｔｕｓ） √

黑曲霉（Ａ．ｎｉｇｅｒ） √ √

镰刀菌属（Ｆｕｓａｒｉｕｍ） 腐皮镰孢菌（Ｆ．ｓｏｌａｎｉ） √

木霉属（Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ） 平展木霉（Ｔ．ｅｆｆｕｓｕｍ） √

盖姆斯木霉（Ｔ．ｇａｍｓｉｉ） √

深绿木霉（Ｔ．ａｔｒｏｖｉｒｉｄｅ） √

木雏菊木霉（Ｔ．ｓｃａｌｅｓｉａｅ） √

长枝木霉（Ｔ．ｌｏｎｇｉｂｒａｃｈｉａｔｕｍ） √

绿僵菌属（Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ） 金龟子绿僵菌（Ｍ．ａｎｉｓｏｐｌｉａｅ） √

Ａｌｂｉｆｉｍｂｒｉａ Ａ．ｖｉｒｉｄｉｓ √

青霉属（Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ） 罗尔夫青霉（Ｐ．ｒｏｌｆｓｉｉ） √

枝孢属（Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ） 枝状枝孢霉（Ｃ．ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ） √

毛霉门（Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ） 毛霉属（Ｍｕｃｏｒ） 卷枝毛霉（Ｍ．ｃｉｒｃｉｎｅｌｌｏｉｄｅｓ） √

其他 其他 不可培养真菌（ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄｆｕｎｇｕｓ） √

表６　 尿素处理堆肥结束和堆肥发酵过程中真菌分类

门 属　　 种　　 ＮＳ－Ｍ ＮＳ－Ｚ

子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ） 曲霉属（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ） 日本曲霉（Ａ．ｊａｐｏｎｉｃｕｓ） √

聚多曲霉（Ａ．ｓｙｄｏｗｉｉ） √

塔宾曲霉（Ａ．ｔｕｂｉｎｇｅｎｓｉｓ） √ √

构巢曲霉（Ａ．ｎｉｄｕｌａｎｓ） √

Ａ．ｔａｂａｃｉｎｕｓ √

木霉属（Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ） 毛簇木霉（Ｔ．ｖｅｌｕｔｉｎｕｍ） √

绿木霉（Ｔ．ｖｉｒｅｎｓ） √

拟康宁木霉（Ｔ．ｋｏｎｉｎｇｉｏｐｓｉｓ） √

Ｔ．ｓｕｌｐｈｕｒｅｕｍ √

深绿木霉（Ｔ．ａｔｒｏｖｉｒｉｄｅ） √

木雏菊木霉（Ｔ．ｓｃａｌｅｓｉａｅ） √

非洲哈茨木霉（Ｔ．ａｆｒｏｈａｒｚｉａｎｕｍ） √

青霉属（Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ） Ｐ．ｇｌａｂｒｕｍ √

草酸青霉（Ｐ．ｏｌｓｏｎｉｉ） √

Ｌｏｍｅｎｔｏｓｐｏｒａ Ｌ．ｐｒｏｌｉｆｉｃａｎｓ √ √

棒囊壳属（Ｃｏｒｙｎａｓｃｕｓ） Ｃ．ｓｅｐｅｄｏｎｉｕｍ √

Ｐａｒａｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ Ｐ．ａｒｅｃａｃｅａｒｕｍ √

担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｙｃｏｔａ） Ａｓｔｅｒｏｄｏｎ Ａ．ｆｅｒｒｕｇｉｎｏｓｕｓ √
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２．４　堆肥对种子发芽势的影响
大豆种子在鹿粪和尿素添加的２种堆肥浸提液

中处理４８ｈ和７２ｈ时，与对照相比，芽长和发芽率
均无显著差异（表７），表明２种堆肥对大豆种子萌
发无抑制作用。当 ＧＩ＞５０％时，表示堆肥基本腐
熟，对植物基本无毒性；当 ＧＩ＞８０％时，表示堆肥完
全腐熟，对植物完全无毒性，ＧＩ相对越高，堆肥成品
品质越高，本研究中２种堆肥处理的大豆种子发芽
指数均超过了８０％，表明堆肥均已充分腐熟。

表７　堆肥浸提液对大豆种子萌发的影响

处理

４８ｈ处理 ７２ｈ处理

ＢＬ
（ｃｍ）

ＳＧＰ
（％）

ＧＩ
（％）

ＢＬ
（ｃｍ）

ＳＧＰ
（％）

ＧＩ
（％）

ＮＳ ０．７２ ５３．３３ ９３．８７ １．４８ ７８．３３ １６０．００

ＬＦ ０．８５ ６５．００ １８１．８３ １．４６ ８５．００ ２７０．００

ＣＫ ０．７９ ５５．００ １．２６ ７５．００

３　讨论与结论

３．１　堆肥的理化性质
堆肥过程中ｐＨ值的变化不仅影响微生物水平

和堆肥进程，还影响酶活性和生物反应速度［２４－２５］。

根据ＮＹ／Ｔ３４４２—２０１９《畜禽粪便堆肥技术规范》及
ＮＹ５２５—２０２１《有机肥料》可知，堆肥合理 ｐＨ值范
围应在５．５～８．５之间，最佳范围为６．５～８．０。本
研究中添加鹿粪和尿素的堆肥 ｐＨ分别为 ８．３和
７９左右，符合堆肥应用规范，但添加鹿粪的 ｐＨ值
略高于最佳范围，可能是由于粪便中大量的金属离

子增加了堆肥中离子浓度和阳离子交换量，从而使

ｐＨ值升高［２６－２８］。此外，电导率（ＥＣ值）反映了有
机物的降解和矿化，能够反映堆肥浸提液中可溶性

盐含量，当堆肥中ＥＣ值大于４０００μＳ／ｃｍ时会对植
物生长造成抑制［２９－３０］。本研究中 ＥＣ值分别为
４４２．１、５１１．４μＳ／ｃｍ，低于４０００μＳ／ｃｍ，表明不会
对作物造成盐害。

目前，堆肥Ｃ／Ｎ的最佳范围尚未确定，一般认
为，堆肥过程的理想初始Ｃ／Ｎ为２０～３５，当 Ｃ／Ｎ降
到２０以下表示堆肥已腐熟。堆肥中Ｃ／Ｎ过高会引
起植物“氮饥饿”，导致有机物分解缓慢，土壤能源

过多，不利于植物生长；反之会导致“烧苗”。本研

究中２种堆肥Ｃ／Ｎ均低于２０，表明已符合标准［３１］。

３．２　堆肥的微生物群落
２种堆肥中真菌微生物群落分别属于子囊菌

门、毛霉门、担子菌门，子囊菌门为优势门类，这一

结果与 Ｚｈａｎｇ等的研究结果［３２－３３］一致。曲霉属（８
个种）和木霉属（１０个种）是２种堆肥鉴定的主要菌
属，占检测到总真菌数量的一半。在所鉴定的３１种
真菌中有６种有益菌，具有促进植物生长、抗病毒、
破坏植物病原菌的拮抗作用［３４－３８］。草酸青霉不仅

具有溶磷作用，降解农药减轻土壤污染，而且能够

高效分泌降解木质纤维素的酶，青霉生长速度快而

且产酶较全，能显著提高工业化生产效率［３９－４２］。塔

宾曲霉菌是一种新型的解磷真菌，解磷能力一般为

细菌的１０倍，且不易失去解磷活性，对盐碱地的小
麦幼苗生长有明显的促进作用，可作为一种盐碱地

新型生物菌肥［４３－４４］。此外，有些真菌对植物生长具

有积极作用，但在特定环境下会引发病害或使植物

腐烂，如烟曲霉、腐皮镰孢菌、黑曲霉等可以引起植

物不同部位发生腐烂［４５－４６］；枝状枝孢可引起植物病

害［４７］；Ｌ．ｐｒｏｌｉｆｉｃａｎｓ可使动物染病［４８－４９］，棘孢曲霉

为海南产红毛丹果实褐斑病的主要致病菌［５０］。但

本研究中还有一部分真菌尚未查询到具体功能

研究。

堆肥样品中细菌微生物群落总共有１５个属３３
种细菌，分别属于厚壁菌门、变形菌门、放线菌门、

拟杆菌门。这与王建才等的研究结果［５１－５２］一致。

本研究鉴定细菌中有９种有益菌，具有抑制病原菌、
控制土传病害，以及高效分泌多种蛋白及其代谢产

物、根际促生菌等作用［５３－５６］。芬氏纤维微菌具有减

轻番茄Ｃｒ毒性、降解增塑剂的作用［５７－５８］；解淀粉芽

孢杆菌是一种与枯草芽孢杆菌亲缘性很高的细菌，

能够产生多种抑菌物质，广泛的抑制细菌和真菌，

能有效防治马铃薯赤霉病、小麦黄花叶病、大豆疫

病等多种病害，具有很好的应用前景［５９－６３］；阿氏芽

孢杆菌为一种高效的解硅菌株，而嗜气芽孢杆菌具

有氧化和分解石油的能力［６４］。在堆肥样品中，还发

现了几种有害菌，如豚鼠气单胞菌为水产养殖动物

常见致病菌［６５］，丁香假单胞菌为常见的革兰氏阴性

的植物病原菌，分布地区广泛，并且能感染多种经

济农作物如玉米、烟草、番茄和豆科等，被普遍认为

是世界上最主要的植物细菌病原体之一［６６－６７］。

３．３　堆肥对大豆生长的影响
堆肥能够在土壤中安全使用的基础是堆肥的

稳定性和堆肥的成熟度，堆肥的稳定性与微生物活

性有关，而堆肥的成熟度则与堆肥的生长潜力或植

物毒性相关［６８］。发芽指数是堆肥的活力指标，表示
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堆肥的毒性水平，是堆肥成熟和稳定的标志，目前

种子的发芽试验被认为是最可靠的评价堆肥腐熟

度的指标［６９］。发芽指数能够反映堆肥的植物毒性，

当其大于５０％时表明堆肥已达到腐熟，达到８０％时
表明堆肥已经完全腐熟［７０－７１］。本研究中堆肥浸提

液处理大豆种子后发芽指数大于８０％，表明已经达
到完全腐熟。堆肥的成熟度和稳定性通常可以互

换使用，二者之间是同时进行的，堆肥的毒性物质

通常是由堆肥中的不稳定微生物产生的，因此不能

单一地通过某种指标对堆肥效果进行评价，而要综

合多种因素。

本研究结果表明，添加鹿粪和尿素处理的堆肥

已经充分腐熟，ｐＨ值显碱性，Ｃ／Ｎ符合堆肥标准，
对大豆种子萌发未见显著影响。在堆肥中期和腐

熟阶段共鉴定出６４种微生物，真菌类群中子囊菌门
为主要门类，细菌中厚壁菌门、放线菌门、变形菌门

为主要门类，总共包括１６种有益菌，其中大部分为
根际促生菌。本研究不仅为后续栗园废弃物堆肥

发酵技术的优化和改善提供基础，还可从中发掘有

益菌用于腐熟或抗病菌剂的研发和利用。
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ｐｏｔａｔｏｓｃａｂ［Ｊ］．ＭｉｃｒｏｂｉａｌＰａｔｈｏｇｅｎｅｓｉｓ，２０２２，１６３：１０５３８２．

［６４］Ｍｏｈａｎｒａｍ Ｒ，ＪａｇｔａｐＣ，ＫｕｍａｒＰ．Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ，ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ，ａｎｄ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｓｕｒｆａｃｅ－ａｃｔｉｖｅａｇｅｎｔ－ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ，ｏｉｌ－ｄｅｇｒａｄｉｎｇ

ｍａｒｉｎｅｂａｃｔｅｒｉａｏｆＭｕｍｂａｉＨａｒｂｏｒ［Ｊ］．ＭａｒｉｎｅＰｏｌｌｕｔｉｏｎＢｕｌｌｅｔｉｎ，

２０１６，１０５（１）：１３１－１３８．

［６５］ＳｈｅｒｐａＭＴ，ＢａｇＮ，ＤａｓＳ，ｅｔａｌ．Ｉｓｏｌａｔｉｏｎａｎｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆ

ｐｌａｎｔｇｒｏｗｔｈｐｒｏｍｏｔｉｎｇｒｈｉｚｏｂａｃｔｅｒｉａｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍｏｒｇａｎｉｃａｌｌｙｇｒｏｗｎ
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　　ｈｉｇｈｙｉｅｌｄｉｎｇｐｏｌｅｔｙｐｅｎａｔｉｖｅｐｅａ（ＰｉｓｕｍｓａｔｉｖｕｍＬ．）ｖａｒｉｅｔｙ

ＤｅｎｔａｍｉｏｆＳｉｋｋｉｍ，Ｉｎｄｉａ［Ｊ］．ＣｕｒｒｅｎｔＲｅｓｅａｒｃｈｉｎＭｉｃｒｏｂｉａｌ

Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，２０２１，２：１０００６８．

［６６］王丹丹，王清明．丁香假单胞菌的分子生物学研究进展［Ｊ］．西

北农业学报，２０１７，２６（４）：４８７－４９６．

［６７］ＳｏｔｅｌｏＪＰ，ＯｄｄｉｎｏＣ，ＧｉｏｒｄａｎｏＤＦ，ｅｔａｌ．ＥｆｆｅｃｔｏｆＴｈｙｍｕｓｖｕｌｇａｒｉｓ

ｅｓｓｅｎｔｉａｌｏｉｌｏｎｓｏｙｂｅａｎｓｓｅｅｄｓｉｎｆｅｃｔｅｄｗｉｔｈＰｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｓｙｒｉｎｇａｅ

［Ｊ］． Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌａｎｄ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ＰｌａｎｔＰａｔｈｏｌｏｇｙ，２０２１，

１１６：１０１７３５．

［６８］ＢｅｒｎａｌＭＰ，ＡｌｂｕｒｑｕｅｒｑｕｅＪＡ，ＭｏｒａｌＲ．Ｃｏｍｐｏｓｔｉｎｇｏｆａｎｉｍａｌ

ｍａｎｕｒｅｓａｎｄｃｈｅｍｉｃａｌｃｒｉｔｅｒｉａｆｏｒｃｏｍｐｏｓｔｍａｔｕｒｉｔｙａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ．Ａ

ｒｅｖｉｅｗ［Ｊ］．ＢｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２００９，１００（２２）：５４４４－５４５３．

［６９］周爱松，王凤春，刘向东，等．禽畜粪便与板栗废弃物不同配比

混合堆肥的理化特征研究［Ｊ］．安徽农业科学，２０１８，４６（１５）：

１１７－１２０．

［７０］ＷａｎｇＰ，ＣｈａｎｇａＣＭ，ＷａｔｓｏｎＭ Ｅ，ｅｔａｌ．Ｍａｔｕｒｉｔｙｉｎｄｉｃｅｓｆｏｒ

ｃｏｍｐｏｓｔｅｄｄａｉｒｙａｎｄｐｉｇｍａｎｕｒｅｓ［Ｊ］．ＳｏｉｌＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，

２００４，３６（５）：７６７－７７６．

［７１］萨日娜，陈立新，王　娟，等．不同有机堆肥对番茄产量、品质和

土壤性状的影响［Ｊ］．北方园艺，２０２０（２２）：４２－４７．

刘　冲，洪立洲，郁　凯，等．利于苏北沿海滩涂土壤有机碳固定的绿肥粉垄耦合种植模式研究 ［Ｊ］．江苏农业科学，２０２４，５２（５）：２１６－２２１．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２４．０５．０３２

利于苏北沿海滩涂土壤有机碳固定

的绿肥粉垄耦合种植模式研究

刘　冲１，洪立洲１，郁　凯１，董　静１，陈环宇１，彭　昊２，卢明海３，邢锦城１

（１．江苏沿海地区农业科学研究所，江苏盐城２２４００２；２．江苏省沿海开发集团有限公司，江苏南京 ２１００００；

３．盐城市农业水利发展投资集团有限公司，江苏盐城２２４００２）

　　摘要：为探索利于苏北沿海滩涂土壤有机碳固定的绿肥粉垄耦合种植模式，在苏北沿海滩涂设置：裸地＋常规深
耕（１５ｃｍ）（对照）、裸地 ＋粉垄（２０ｃｍ）、裸地 ＋粉垄（３０ｃｍ）、裸地 ＋粉垄（４０ｃｍ）、种植苕子 ＋常规深耕翻压
（１５ｃｍ）、种植苕子＋粉垄翻压（２０ｃｍ）、种植苕子＋粉垄翻压（３０ｃｍ）、种植苕子＋粉垄翻压（４０ｃｍ）８种种植模式试
验，研究对比８种模式土壤有机碳固定表现以及下季玉米产量。结果表明：粉垄耕作降低了沿海滩涂土壤容重，提高
了土壤＞２．００ｍｍ、＞０．２５～２．００ｍｍ粒级土壤团聚体质量百分数，降低了０．０５～０．２５ｍｍ、＜０．０５ｍｍ粒级团聚体质
量百分数。粉垄耕作可使沿海滩涂土壤物理结构，尤其是大团聚体结构得以有效改善。绿肥粉垄耦合模式下，土壤养分

及可溶性有机碳、活性有机碳含量显著提高，土壤碳库指数、碳库活度指数和碳库管理指数显著上升，土壤＞２．００ｍｍ、
＞０２５～２．００ｍｍ粒级土壤团聚体质量百分数提高，０．０５～０．２５ｍｍ、＜０．０５ｍｍ粒级团聚体质量百分数降低，且各粒
级团聚体中有机碳含量、＞２．００ｍｍ、＞０．２５～２．００ｍｍ团聚体中有机碳贡献率显著提高，玉米产量显著增加，其中，种
植苕子＋粉垄翻压（３０ｃｍ）模式可较大程度地结合绿肥提供有机碳，粉垄耕作改善土壤物理结构的优势，最有利于滩
涂土壤有机碳的积累、固定以及玉米产量的增加，从而达到改善沿海滩涂土壤碳封存、提高滩涂土壤耕地质量、实现沿

海滩涂地区增产增收的目的。该模式操作简单、见效快，可在苏北沿海滩涂区域推广使用。
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　　江苏省沿海滩涂资源丰富，海岸线近１０００ｋｍ，
苏北沿海地区拥有我国 １／４以上的滩涂面积［１］。

但沿海滩涂土壤具有高盐分、低养分、高矿化度等

特点，且土壤板结、质地较差，难以维持一般作物正

常生长发育。维护和提高沿海滩涂土壤质量对保

障粮食生产，实现农业可持续发展具有重大意义。

土壤有机碳的动态平衡是反映土壤质地、农作

物产量以及经济效益的重要指标［２］。我国绿肥种

植具有悠久历史。绿肥翻压还田后腐解、释放养分

可成为优质有机肥源，可有效提高有机质输入土壤

的速率［３］。因此，在苏北沿海滩涂地区种植绿肥具
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