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玉米浆对大球盖菇培养料发酵的影响
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摘 要 通过解析工业废弃物玉米浆代替尿素作为补充氮源对大球盖菇培养料发酵过程中理化性质和细菌

微生物的影响,以期揭示玉米浆影响培养料发酵过程的生物学机制。试验以玉米秸秆为发酵原材料,以添加

玉米浆作为补充氮源为试验组(CS)、以添加尿素为对照(CK),共设两个处理,建堆发酵制作大球盖菇培养

料;在发酵过程0d、3d、6d、9d测定发酵过程中培养料的理化性质,在发酵的3d(高温期)进行16SrRNA高

通量测定发酵堆体的细菌群落结构,并进行理化因子与微生物相关性分析。结果表明添加玉米浆影响堆体发

酵的理化性质,使发酵堆体更快地达到高温期,并延长高温持续时间,提高堆体发酵时的温度、pH、电导率以

及全氮含量,加快玉米秸秆的分解速度,促进培养料的发酵进程。由高温期的细菌群落丰度变化可知,添加玉

米浆能够促进变形菌门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteriota)和厚壁菌门(Firmicutes)生长,同时抑制

拟杆菌门(Bacteroidota)生长;鞘氨醇杆菌属(Sphingobacterium)、寡养单胞菌属(Stenotrophomonas)、假单胞

菌属(Pseudomonas)和不动杆菌属(Acinetobacter)相对丰度显著降低;芽孢杆菌属(Bacillus)、类芽孢杆菌属

(Paenibacillus)、链霉菌属(Streptomyces)、藤黄色单胞菌属(Luteimonas)和螯台球菌属(Chelatococcus)等成

为优势菌属。芽孢杆菌属(Bacillus)、类芽孢杆菌属(Paenibacillus)与pH、电导率、体积质量显著正相关;海
藤黄色单胞菌属(Luteimonas)和螯台球菌属(Chelatococcus)与全氮显著正相关。在秸秆发酵制备大球盖菇

培养料的过程中,工业废弃物玉米浆可代替尿素作为大球盖菇培养料的补充氮源,添加玉米浆也使培养料的

理化性质及其内部微生物群落的丰度组成发生改变,在一定程度上促进氮循环,更有利于秸秆建堆发酵。
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  秸秆基料化是综合利用农业废弃物秸秆的一

种有效方式,对保护环境、提高资源利用率都有重

大意义[1]。大球盖菇(Pleurotusostreatus)作为

一种珍稀的食药用菌,营养成分较高,种植效益较

好。其管理粗放、产量大的特点深受菇农喜爱。
大球盖菇栽培基质以农作物秸秆为原料,经过堆

积发酵制备而成。农作物秸秆中含有大量的纤维

素、半纤维素、木质素和蛋白质等有机物质[2],能
为大球盖菇生长提供充足的碳源和氮源,但由于

农作物秸秆过高的C/N,因此不利于微生物的繁

殖,进而影响培养料的发酵速度。为加快发酵进

程,秸秆基质发酵前需通过添加外源氮的方式将

发酵料初始过高的C/N调节到适合微生物生长

的范围[3]。微生物是基质发酵过程中的主导因素

和驱动力,发酵料中的有机残体在微生物的作用

下发生矿化分解。在好气条件下,易分解的单糖、
淀粉、简单蛋白质和氨基酸等首先被降解,产生大

量的CO2、H2O、NH+
4 及其他无机盐离子;纤维

素、半纤维素、脂肪、蜡质和木质素等不易降解的

物质在矿化过程中分解为多元酚、氨基酸和多肽

等中间产物,为腐殖质的合成提供物质基础[4]。
有机物在矿化过程中会释放大量的热量,使堆体

温度升高。堆制的不同阶段,由于微生物群落结

构及活性不同,导致堆体温度及其他理化性状发

生相应的变化。堆体温度一般呈先升后降的趋

势[5]。苏鹏伟等[6]研究发现,在堆肥过程中总有



机碳含量下降,全氮含量上升;张静美等[7]研究发

现,堆体pH整体呈现上升趋势。此外,水分含量、体
积质量和碳氮比等均对发酵进程产生影响[8-9]。

玉米浆(Cornslurry)是工业湿法加工玉米淀

粉的副产物之一[10],在玉米淀粉生产过程中,为
加快淀粉的释放速度,加工前使用亚硫酸钠溶液

浸泡玉米粒,浸泡液经浓缩后得到的粘稠液体即

为玉米浆[11]。玉米浆中富含可溶性糖类、可溶性

蛋白质、多肽(以二肽为主)、游离氨基酸、脂肪酸、
维生素、肌醇、水解酶等有机化合物及其无机离

子[12],是微生物发酵的良好氮源。玉米浆作为生

产抗生素、有机酸和其他发酵产品培养基源料已

得到广泛应用,如李晶等[13]的研究表明将玉米浆

发酵液加入杏鲍菇的培养料中可显著提高杏鲍菇

的产量及生物学转化效率;而使用玉米浆发酵液

替代传统杏鲍菇培养料中的氮源,可使杏鲍菇的

营养价值得到显著提高[14];马丽峰等[15]的研究

表明,在金针菇的栽培基质中加入玉米浆可有效

缩短其栽培周期,提高产量和品质。但添加玉米

浆对食用菌培养料发酵过程中理化性质变化的研

究未见报道。
本研究旨在探讨玉米浆对大球盖菇玉米秸杆

基料发酵进程的影响,明确发酵过程中基质理化

性质的变化规律,揭示添加玉米浆对高温阶段微

生物群落结构及多样性影响,识别核心产热代谢

微生物的差异,分析理化性质与细菌群落和生物

代谢间的关系,为阐明玉米浆对玉米秸秆发酵中

作用提供参考,对农业废弃物资源化利用具有重

要价值。

1 材料与方法

1.1 供试材料

玉米秸秆来源于黑龙江省大庆市大同区玉米

田,新鲜无霉变。玉米浆来自于黑龙江八一农垦

大学食品学院,尿素为市售材料。

1.2 试验设计与样品采集

试验于2020年9月在中国黑龙江八一农垦

大学实验基地进行,为期9d。将玉米秸秆切为长

度2~3cm的秸秆段备用。试验共设两个处理,

CK处理为50kg玉米秸秆中添加0.25kg的尿

素;CS处理为50kg玉米秸秆中添加4.45kg玉

米浆,通过添加以上两种不同外源氮使两处理初

始C/N相同。混合料以1.5m×1.5m×1.5m
的锥形堆进行建堆发酵。每天测量堆体内温度和

环境温度,在发酵过程中高温期(3d)翻堆1次,
堆体物料基本理化性质详见表1。

表1 原材料成分含量(x±s)

Table1 Contentofrawmaterials

材料
Material

总有机碳/
(g·kg-1)
TOC

全氮/
(g·kg-1)
TN

C/N pH NH+4-N/
(g·kg-1)

NO-3-N/
(g·kg-1)

玉米秸秆Cornstover 487.37±25.82 6.38±0.12 76.44±5.43 6.51±0.13 0.12±0.01 2.34±0.02

玉米浆Cornslurry 119.46±5.08 23.84±2.90 5.70±0.58 5.66±0.59 1.26±0.04 3.17±0.24

尿素 Urea - 424.00±0.10 - 7.05±0.15 - -

1.3 样品采集与指标测定

在第0、3、6、9天采集发酵堆体样品,在3个

深度(距堆体表面10cm、30cm、60cm处)的6个

不同点进行随机取样,并均匀混合,样品风干用于

理化性质测定;同样方法另取第3天(高温期)样
品,经液氮冷冻后存于-80℃冰箱,用于后期高

通量测序。
利用有记忆存储功能的美信自动温度记录仪

DS192X测量堆体和环境温度;含水率通过烘箱

在105℃下将样品烘干至恒量来测定;体积质量

参照DB22/T2420-2015方法测定[16];pH和电导

率值利用pH测定仪和电导率测定仪测定[17];总
碳(TOC)和全氮(TN)含量的测定分别使用外加

热重铬酸钾容量法和微量凯氏法测定[18];铵态氮

通过KCl浸提-靛酚蓝比色法进行测定[19];对第3
天(高温期)样品送至美吉生物科技有限公司进行

建库测序。通过对样本进行 Miseq测序得到的

PEreads根据overlap关系进行拼接,同时对序

列质量进行质控和过滤,区分样本后进行 OTU
聚类分析和物种分类学分析,进行绘制门与属水

平上物种分布的柱状图,并计算每个样本中 Al-
pha多样性指数,Alpha多样性指数包括能够反

映物种群落丰富度的 ACE指数和Chao1指数,
以及能够反映物种群落多样性的Shannon指数

和Simpson指数。
1.4 数据处理与分析

采用SPSS21.0对试验数据进行统计分析,
Duncan’s多重比较和T 检验分析不同处理的影
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响差异,采用 Origin2019b64Bit软件进行绘图,
结构方程模型采用Amos24.0软件绘制。

2 结果与分析

2.1 发酵过程中培养料理化性状的变化

2.1.1 物理性状 如图1所示,CK与CS处理

温度均在第1.5天进入第一个高峰,但CS处理

升温快,且高温期持续时间更长。CS处理最高温

度达到53.17℃,在第1天达到高温期(50℃),
持续近4d;而CK的最高温度为48.33℃,低于

CS处理。
堆制始期(第0天)CK和CS处理含水率相

近,均在59%左右;第3天含水率降低至56%左

右,CS处理比CK降幅更大;之后CS处理含水率

持续增加,到第9天达到61%,CK含水率在第6
天达最大值,第9天含水率降到最低水平(56%)。

两堆体体积质量在前3d显著提高,第6天

至第9天略低于第3天,但降幅很小,两处理差异

不显著。

2.1.2 化学性状 由图1可知,从第0天~第9
天,CK与CS处理的总有机碳含量(TOC)呈下降

趋势,且二处理间差异不显著;而二者的全氮

(TN)含量却呈上升趋势,导致C/N比降低。CS
处理的的电导率总体呈上升趋势,第9天的电导

率为2630μS·cm-1,比第0天提高34.8%;

CK处理的电导率总体呈下降趋势,第9天的电

导率为1630μS·cm-1,低 于 第 0 天 (1810

μS·cm-1)。

图1 两种发酵处理中培养料理化指标的变化

Fig.1 Changesofphysicochemicalindexesofculturedishesintwofermentationtreatments

  从整个发酵进程来看,CK处理的铵态氮含

量总体呈下降趋势,至第9天时,铵态氮含量为

0.35g·kg-1,低于初始的铵态氮含量(0.38

g·kg-1),但二者差距不大;而CS处理的铵态氮

含量总体呈上升趋势并在第3天达到峰值(0.38
g·kg-1)。在发酵进程中,CK与CS处理pH均
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呈提高的趋势,且CS处理始终高于CK,第0天

两处理pH相近,第9天CK和CS处理pH分别

提高到7.31和7.65。补充氮源的种类不同,使
得堆体内微生物群落的组成有所差异,导致了两

处理理化性质也存在一定差异。

2.1.3 理化因子之间的相互作用 图2为CK
与CS处 理 的 结 构 方 程 模 型,在 CK 中 x2=
2.480,df=1,GFI=0.937;在 CS 处 理 中

x2=0.023,df=1,GFI=0.999。(GFI:Goodness

ofFitIndex拟合指数;df:DegreesofFreedom自

由度)。从结构方程模型可知,与CK相比,添加

玉米浆作为补充氮源使得理化性质间的关系发生

了改变。在CK处理中,温度对全氮具有显著的

负面影响,体积质量对全氮具有显著的正面影响,
总有机碳对铵态氮具有显著的正面影响。在CS
处理中,温度、电导率对铵态氮具有显著的正面影

响,电导率对全氮具有显著的正面影响,总有机碳

对铵态氮具有显著的正面影响。

  实线和虚线箭头分别表示显著和不显著的关系。与箭头相邻的数字是标准化的路径系数,类似于相对回归权重,并指示关系的效

应大小。箭头宽度与关系的强度成正比。*P<0.05,**P<0.01,***P<0.001。模型拟合状况良好。GEI>0.9,则代表模型

拟合状况良好

Solidanddashedarrowsindicatesignificantandnon-significantrelationships,respectively.Thenumbersadjacenttothearrowsare

normalizedpathcoefficients,whicharesimilartorelativeregressionweights,andindicatetheeffectsizeoftherelationship.Thearrow

widthisproportionaltothestrengthoftherelationship.*P<0.05,**P<0.01,***P<0.001.GEI>0.9meansthatthemodel

fitswell

图2 两种发酵堆内环境因子的结构方程模型

Fig.2 Structuralequationmodelsofenvironmentalfactorsintwofermentationreactors

2.2 高温期细菌群落变化

2.2.1 细菌OTU变化 按照97%相似性对非

重复序列(不含单序列)进行 OTU 聚类,从CK
处理和CS处理序列中分别获得约471个 OTU
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和393个OTU。韦恩图能够比较直观的反应出

两个处理中细菌微生物群落组成相似性以及重叠

情况。如图3所示,添加玉米浆的CS处理与CK
处理之间共有363个相同的细菌 OTU。其中,

CS处理中含有特异的细菌 OTU数量为30个,
而CK中含有特异的细菌 OTU数量为108个,
约为CS处理中得3.6倍。

2.2.2 细菌微生物多样性 Alpha多样性指数

是反映单个样品的丰富度和均匀度的综合指标,
有多个衡量指标。如表2所示,CK处理的Simp-
son指数显著低于CS处理。而CS处理的ACE,

Chao1和shannon指数与均显著低于对照,说明

CS处理内微生物群落的丰富度比CK低。

2.2.3 细菌群落相对丰度的变化 从图4可知,
两处理门水平上都鉴定出4个优势门,分别为变

形菌 门(Proteobacteria)、拟 杆 菌 门(Bacteroid-
ota)、放线菌门(Actinobacteriota)和 厚 壁 菌 门

(Firmicutes),但不同处理的菌群丰度存在较大

差异。在CK处理中占相对优势的菌门为变形菌

门、拟杆菌门、放线菌门以及厚壁菌门,其相对丰

度分别为45.59%、33.4%、11.7%以及7.39%。
同样地,在CS处理中占主要优势的是变形菌门,
相对丰度为58.91%;其次是放线菌门、厚壁菌门

和拟杆菌门,相对丰度分别为24.11%、11.91%
和2.97%。在CS处理中,拟杆菌门相对丰度降

低,其余菌门相对丰度均有所增加。

2.2.4 高温期优势细菌菌属组成的差异 如图

5所示,在高温期采集的样本中,鞘氨醇杆菌属

(Sphingobacterium)、寡养单胞菌属(Stenotro-
phomonas)、假单胞菌属(Pseudomonas)和不动杆

菌属(Acinetobacter)在CK中的相对丰度显著高

于在CS处理中的相对丰度,为CK处理中的优势

属。芽 孢 杆 菌 属 (Bacillus)、类 芽 孢 杆 菌 属

(Paenibacillus)、链霉菌属(Streptomyces)、海藤

黄色单胞菌属(Luteimonas)和螯台球菌属(Che-
latococcus)在CS处理中的相对丰度显著高于其

在CK中的相对丰度,为CS处理中的优势属。高

温期细菌微生物在门和属水平上相对丰度的变化

可能与玉米浆中含有较多的有机营养物质有关。

图3 细菌微生物群落OTU的韦恩图

Fig.3 VenndiagramsofbacterialmicrobialOTU
表2 不同处理的细菌多样性指数(x±s)

Table2 Bacterialdiversityindexofdifferenttreatments

处理 Treatment ACE Simpson Chao1 Shannon

CK 462.11±5.36a 0.05±0.01b 459.85±4.79a 3.94±0.08a

CS 373.52±12.00b 0.13±0.01a 372.86±18.46b 3.14±0.07b

2.3 理化性质与微生物间的关系

由表3可知,芽孢杆菌属、类芽孢杆菌属均属

于厚壁菌门,两菌属与pH、电导率显著正相关,与
体积质量呈显著负相关。芽孢杆菌属和类芽孢杆

菌属具有分解纤维素的能力,可以加快堆肥的反

应进程。海藤黄色单胞菌属属于变形菌门,它与

全氮显著正相关,与碳氮比显著负相关;其属于反

硝化细菌,可在一定程度上提高堆体的全氮含

量[20]。链霉菌属属于放线菌门,与pH、电导率呈

显著正相关。橄榄形菌属与全氮呈显著负相关;
与碳氮比呈显著正相关。其具有降解芳香族化合

物功能[21],在升温期大量繁殖,可分解物料中的纤

维素及半纤维素,导致C/N发生变化。

3 讨 论

在发酵过程中,生物分解物料中有机物的同

时会产生大量的热量,温度是堆体发酵过程中一

个非常重要的指标,微生物活动越旺盛,产热越

多,进而堆体温度也越高[22]。在发酵过程中,CS
处理的最高温度高于CK处理,且高温期持续时

间更长,这可能与玉米浆的成分有关,玉米浆中含

有多种易被降解的氨基酸、蛋白质和可溶性糖等

有机成分,为微生物的繁殖提供最初的营养物质,
促使微生物大量繁殖,进而加速植物残体的降解

速度,因此产热越多。堆体在发酵第3天温度达

到最高,高温导致水分大量蒸发,使堆体整体含水
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  相对丰度算法:A/B×0.01,A代表这个样本某个属的克隆序

列,B代表在这个样本中所有属的克隆序列

Relativeabundancealgorithm:A/B×0.01,Arepresentsthe

clonesequenceofagenusinthissample,andBrepresentsthe

clonesequenceofallgenerainthissample

图4 细菌微生物在门分类水平上的群落结构

Fig.4 Microbialcommunitystructure
ofbacteriaatphylumlevel

量降低。堆体含水量极大地影响着堆体的通气状

况(体积质量),进而影响微生物的活性和物料的

降解速度。随着堆制过程的推进,发酵后期有机

物被分解,微生物活动分解植物残体产生的大量

H2O因堆体不再高温而保留,未散发的水分使得

堆体含水量升高;与CK相比,CS处理由于其微

生物活动旺盛,有机物分解更为彻底,分解过程中

释放更多水分,导致CS处理堆体含水量持续增

加;CK 处理在第6天堆体温度已经降到最低

(28.5℃),有机物分解速度变慢,有机物分解过

程中产生的水分不在增加,但堆体表面水分蒸发

不可避免,导致第9天堆体含水率更低。
本研 究 中 体 积 质 量 的 变 化 趋 势 与 Rajpal

等[23]的研究结果一致。造成这一现象的原因可能

是新鲜蓬松的玉米秸秆变成半分解的有机物料,
原有结构被破坏,使原本疏松的结构变得紧实。
在本研究中,全氮含量一直呈上升趋势,这与苏鹏

伟等[24]的研究结果相似,这是由于玉米浆中含有

大量含氮物质,矿化作用的速度相对缓慢,氮素挥

发损失较少,且随着培养料中有机物质不断被分

解,干物质含量不断下降,故造成单位干物质中全

氮的相对含量增加。TOC降低和电导率上升与

堆体内有机物的降解有关,随着发酵进程的推进,
大量有机物被分解,同时产生大量的无机盐,导致

电导率升高。CS处理铵态氮含量高的原因可能

与堆体中含有大量的蛋白质态氮有关,玉米浆中

含有大量的可溶性蛋白质态氮、氨基酸和水解酶,
在氨化过程中产生大量的铵态氮,铵态氮促进有

机氮的转化,酰胺态氮的作用次之[25],而CK处理

外源氮为尿素(酰胺态氮),有机氮降解相对缓慢;
堆体pH升高可能与铵态氮的大量释放有关[26]。

在本次研究中,变形菌门、放线菌门、厚壁菌

门和拟杆菌门是发酵过程中最丰富的细菌菌群,
这与 Meng等[27]的研究一致,它们代表总鉴定序

列的90%以上的菌群群落。由于玉米浆中含有丰

富的营养物质,为微生物的活动提供充足的能源,
加速微生物对有机物的降解,导致CS处理比CK
处理更早进入高温期,而放线菌群与厚壁菌群可

在高温环境中具有良好的生存能力,因此CS处理

与CK处理相比,能更好的降解木质纤维素。温

图5 两种发酵堆体内细菌微生物群落的变化

Fig.5 Changesofbacterialmicrobialcommunitiesintwofermentationreactors
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表3 理化性质与微生物间相关性分析

Table3 Correlationanalysisbetweenphysicalandchemicalpropertiesandmicroorganisms
细菌菌属

Genusofbacteria
温度

Temperature pH
电导率

Conductivity
体积质量

Volumemass
全氮
TN

碳氮比
C/N

假黄色单胞菌 Pseudoxanthomonas 0.819* 0.964** 0.976** -0.947** 0.944** -0.846*

德沃斯氏菌属 Devosia -0.743 -0.981** -0.982** 0.962** -0.858* 0.812*

海藤黄色单胞菌属Luteimonas 0.815* 0.989** 0.984** -0.981** 0.846* -0.822*

短波单胞菌属 Brevundimonas -0.666 -0.938** -0.918** 0.859* -0.779 0.648
螯台球菌属Chelatococcus 0.714 0.984** 0.976** -0.975** 0.779 -0.780
肠杆菌属 Enterobacter -0.716 -0.882* -0.833* 0.750 -0.677 0.451
粘着箭菌属 Ensifer 0.627 0.973** 0.980** -0.964** 0.810 -0.782
叶杆菌属 Phyllobacterium 0.444 0.849* 0.893* -0.906* 0.771 -0.821*

链霉菌属Streptomyces 0.741 0.959** 0.940** -0.953** 0.719 -0.749
野野村氏菌 Nonomuraea 0.843* 0.838* 0.804 -0.830* 0.634 -0.671
糖单孢菌属Saccharomonospora 0.832* 0.857* 0.823* -0.849* 0.641 -0.680
分枝杆菌属 Mycobacterium 0.600 0.953** 0.955** -0.961** 0.736 -0.772
原小单孢菌属 Promicromonospora 0.695 0.864* 0.834* -0.875* 0.556 -0.647
海洋防线菌属 Marinactinospora 0.814* 0.860* 0.827* -0.853* 0.632 -0.677
拟诺卡氏菌属 Nocardiopsis 0.645 0.853* 0.826* -0.871* 0.538 -0.650
微杆菌属 Microbacterium 0.086 -0.059 -0.153 0.095 -0.470 0.353
纤维菌属Cellulosimicrobium 0.218 0.299 0.253 -0.341 -0.089 -0.115
芽孢杆菌属 Bacillus 0.837* 0.987** 0.981** -0.982** 0.847* -0.822*

赖氨酸芽胞杆菌Lysinibacillus 0.831* 0.938** 0.952** -0.919** 0.948** -0.822*

类芽孢杆菌属 Paenibacillus 0.507 0.885* 0.908* -0.856* 0.826* -0.710
橄榄形菌属Olivibacter -0.831* -0.808 -0.842* 0.902* -0.838* 0.920**

粘球菌属 Myxococcus 0.065 0.437 0.479 -0.459 0.411 -0.364
鞘氨醇杆菌属Sphingobaclerium -0.777 -0.954** -0.975** 0.993** -0.915* 0.909*

寡养单胞菌属Stenotrophomonas -0.756 -0.983** -0.971** 0.932** -0.959** 0.924**

不动杆菌属 Acinetobacter -0.609 -0.871* -0.829* 0.740 -0.873* 0.813*

假单胞菌属 Pseudomonas -0.733 -0.977** -0.990** 0.976** -0.935** 0.913*

注:*为显著相关 P<0.05;** 为极显著相关 P<0.01。

Note:*issignificantcorrelationatlevelofP<0.05;**isextremlysignificantcorrelationatlevelofP<0.01.

度较高可能会导致一部分不耐高温的微生物失

活,进而使CS处理内的微生物的群落多样性低

于CK处理。而CS处理内的pH与CK处理相

比,更接近弱碱性,更有利于微生物进行代谢等活

动[21]。在前人的研究中曾指出,厚壁菌可在高温

下生长,并广泛分布于发酵的高温阶段[28],这与

本研究的结果相似。CK处理较CS处理堆体具

有更多的特异性细菌微生物生物类群。与CK处

理相比,CS高温期的温度较高,而细菌对于环境

的变化很敏感[29],此时CS堆体内嗜温微生物的

活性不断下降,嗜热微生物的活性增强,并取代嗜

温微生物成为优势菌属,从而导致堆体内微生物

多样性降低[30]。
在发酵高温期,CS处理与CK处理的优势细

菌属具有明显的特点,在CK处理的优势属中,鞘
氨醇杆菌属、寡养单胞菌属、假单胞菌属、不动杆

菌属是磷降解或与磷形态转化有关的主要功能菌

属,在发酵物料中有机态磷主要以核酸、植素和磷

脂形式存在,在微生物的作用下分解为能被植物

吸收的无机态磷化合物[31],试验结果说明添加玉

米浆会降低磷转化相关的功能菌属的相对丰度。
放线菌群的群落结构和进化被作为成熟发酵的指

标而被学者多次研究[32-33],其在有机物降解中起

着十分重要的作用。放线菌群在降解一些持久性

的化合物和通过自身分泌多种抗生素以消除病原

微生物的方面有着特殊的优势,也可在高温发酵

过程中存活并维持较高的丰度[34]。在CS处理

中,厚壁菌门的相对丰度较CK处理有所增加,这
种现象可能与厚壁菌形成耐高温内孢子的能力有

关,其 对 不 利 的 环 境 条 件 也 具 有 一 定 的 耐 受

性[35]。在CS处理的优势属中,螯台球菌属为反

硝化细菌,其在厌氧条件下,可进行反硝化作用,
通过亚硝酸还原酶的催化还原反应将氮氧化合物

(NO-
3 、NO-

2)转变成为气态氮(NO、N2O、N2),
这也是发酵过程中氮素循环的一个重要过程[36],
正是由于这一原因,导致CS处理中铵态氮含量

在第3天~第6天内有所下降。链霉菌属具有降

解木质素、纤维素以及半纤维素的功能;芽孢杆菌
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属具有分解纤维素的能力,还能够产生几丁质酶、
多种纤维素酶以及蛋白酶,对高温等不良环境具

有一定的耐受能力;海藤黄色单胞菌属具有较强

的纤维素降解活性,这3类菌属的相对丰度增加,
有利于加快肥堆内木质素纤维素的降解。

4 结 论

在大球盖菇培养料建堆发酵过程中,以玉米

浆或尿素作为氮源都会导致堆体温度上升、体积

质量增大、pH升高、碳氮比降低;但与对照相比,
添加玉米浆能够改变发酵堆的理化性质,使发酵

温度上升更高,高温期更长,电导率和全氮含量升

高。使电导率与全氮和铵态氮含量正相关;并改

变高温期细菌群落的相对丰度,在一定程度上促

进变形菌门(Proteobacteria)、放 线 菌 门(Acti-
nobacteriota)和厚壁菌门(Firmicutes)的生长,同
时又抑制拟杆菌门(Bacteroidota)的生长,使具有

分解纤维素、固氮功能的菌属显著升高成为优势

菌属,在一定程度上促进氮循环,更有利于秸秆腐

熟发酵。这些结果为研究玉米秸秆和玉米浆发酵

中优势属的潜在功能提供参考。
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EffectofCornSlurryonFermentationofPleurotusostreatus

JIKuaile,GAOYing,JIAXiaotong,SUNNing,WANGMengmeng,
WUXia,ZHAOLiqin,FANBowenandYANGFengjun
(CollegeofHorticultureandLandscapeArchitecture,HeilongjiangBayiAgricultural

University,DaqingHeilongjiang 163319,China)

Abstract Cornslurryisindustrialwaste,whichisusedassupplementarynitrogensourcetoreplace
ureainthisstudy,itseffectonthephysicochemicalpropertiesandbacterialmicroorganismsinthefer-
mentationprocessofthemushroomculturewaswasanalyzed,whchisexpectedtorevealthebiological
mechanismofmaizeslurryaffectingthefermentationprocessoftheculture.Twotreatmentswereset
inthisexperiment,thecornstrawwasusedasthefermentationmaterial,cornslurrywasusedasa
supplementalnitrogensource,andureawasusedasthecontrol.Thepilefermentationwasconducted
toproducethemushroomculture.Thephysicochemicalpropertiesofthecultureweremeasuredat0,
3,6and9daysduringthefermentationprocess,andthediversityandabundanceofbacterialmicroor-
ganismsinthefermentationpileweremeasuredon3rdday(hightemperatureperiod).Finally,acor-
relationbetweenphysicochemicalfactorsandthebacterialmicroorganismswasperformed.There-
sultsdemonstratedthatadditionofcornslurryaffectedthephysicochemicalpropertiesofthefermen-
tationpile,sothefermentationpilecouldfastreachthehightemperatureperiod,itsdurationwas
prolonged,thetemperature,pH,conductivityandtotalnitrogencontentofthefermentationpilewere
increased,andthefermentationprocessoftheculturematerialwaspromoted.Thechangesinbacteri-
alcommunityabundanceduringthehightemperatureperiodindicatedthattheadditionofcornslurry
couldpromotethegrowthofProteobacteria,ActinobacteriotaandFirmicutes,whileitinhibitedthe
growthofBacteroidota;Sphingobacterium,Stenotrophomonas,PseudomonasandAcinetobacterwere
significantlyreducedinrelativeabundance;Bacillus,Paenibacillus,Streptomyces,Luteimonasand
Chelatococcusbecamethedominantgenera.BacillusandPaenibacillusweresignificantlyandposi-
tivelycorrelatedwithpH,conductivityandbulkmass;LuteimonasandChelatococcusweresignifi-
cantlyandpositivelycorrelatedwithtotalnitrogen.Theresultsdemonstratedthatcornslurrycanre-
placeureaasasupplementarynitrogensourcefortheAgaricusgrandiscultureduringthestrawfer-
mentationprocess.Further,theadditionofcornslurryalsochangesthephysicochemicalpropertiesof
thecultureandtheabundancecompositionofitsinternalmicrobialcommunity,whichpromotesnitro-
gencyclingtoacertainextentandismoreconducivetostrawpilefermentation.
Keywords Cornslurry;Nitrogensource;Fermentation;Bacterialcommunity
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