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摘　 要： 纤维素降解微生物资源的挖掘，是实现纤维素高值化利用的重要途径。 为构建高效的可培养的纤维素降

解体系，以羧甲基纤维素钠（ＣＭＣＮａ）为底物，通过长时间富集山羊瘤胃内溶物，经传代培养，初步构建了 １ 个纤维

素降解富集体系。 在富集过程中选取前、中、后 ３ 个时期 １０ 个传代样品，采用高通量测序技术，剖析富集物中细

菌、真菌群落结构和多样性的响应差异，揭示不同时期的微生物群落结构变化规律。 前期传代样品的细菌丰富度、
多样性及均匀度均优于后期传代样品。 前期传代样品的真菌群落丰富度较差，但真菌群落的多样性及均匀性高于

后期传代样品。 分析 １０ 个样品中的细菌属水平，德沃斯氏菌属（Ｄｅｖｏｓｉａ ｓｐ． ），纤维单胞菌属（Ｃｅｌｌｕｌｏｍｏｎａｓ ｓｐ． ）所
占比例较高。 真菌属水平曲霉属（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｓｐ． ），古根霉属（Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｓ ｓｐ． ）所占比例较高。 细菌，真菌属

热图分析表明不同传代样品之间优势种群存在显著差异。 以羧甲基纤维素钠为底物对山羊瘤胃内容物连续传代

培养可以富集得到纤维素降解复合菌系。
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　 　 木质纤维素是地球上储量最大的可再生的生物

质资源，但木质纤维素结构非常复杂，使其难以快速

被微生物降解，这便限制了纤维素资源化的有效利

用［１ － ３］。 获得能高效转化纤维素的微生物是纤维素

资源高值化利用的基础。 利用微生物共培养（复合

菌系）进行纤维素降解与生物转化是实现其高值化

利用的有效途径。 实现纤维素废弃物的高效利用，
已成为缓解能源紧张、提高环境质量、促进经济和社

会可持续发展的有效方法［４ － ５］。 但微生物共培养体

系复杂，不同种类的微生物如何在共培养体系发挥

作用，仍然是急需解析的问题之一。
微生物在自然界中的纤维素降解中起主要作

用，纤维素降解微生物很容易在不同的生境中找到，
如土壤、农业废弃物、昆虫内脏、粪便和反刍动物的

瘤胃等［６］。 瘤胃是一种具有多种微生物种群的天

然纤维素降解系统，通过微生物相互作用降解纤维

素材料［７］。 Ｘｉｎｇ［８］等报道牛瘤胃微生物促进小麦秸

秆生物降解了 ９６％ ～ ９７％ 的纤维素和半纤维素。
Ｌｉ［９］等在瘤中发现 ２ 个微生物组可以促进青储秸秆

糖的转化。 但是利用单一菌株进行木质纤维素降解

时，由于底物抑制和反馈抑制作用的存在，使得木质

纤维素降解水平低下［１０ － １２］。 近些年来，人们发现混

合的菌群对复杂的有机污染物及天然难降解物质如

多氯联苯、多环芳烃和合成燃料等有较强的降解能

力［１３ － １５］。 大多数情况下，多菌的降解能力都远远高

于单菌，因而纤维素降解复合菌系已越来越受到人

们的重视。
复合菌系降解木质纤维素时能够避免单一菌株

降解时产生的底物抑制和反馈抑制作用，因产酶更

加多样，从而能够有效地降解木质纤维素。 Ｋａｔｏ［１６］

等通过研究复合菌系中主要菌株间的关系，从中分

离主要菌株，并将厌氧的纤维素降解菌和好氧的非

纤维素降解菌株组合在一起，发现非纤维素降解菌

对纤维素降解起了非常重要的作用。 本研究以连续

传代的纤维素降解复合菌系为研究对象，利用 １６Ｓ
ｒＲＮＡ 及 ＩＴＳ 基因扩增子高通量测序方法，分析不同

传代复合菌系降解纤维素过程中各微生物分类单元

的群落组成及其相对丰度变化，探究复合菌系群落

结构的动态变化规律。

１　 材料与方法

１． １　 材料

接种物：取自四川省金堂县农村合作社新鲜屠

宰的山羊瘤胃内溶物，４℃保存于无菌的血清瓶中。
配制赫奇逊无机盐培养基（ ｇ·Ｌ － １ ）：ＫＨ２ＰＯ４ １． ０，
ＮａＣｌ ０． １， ＭｇＳＯ４·７Ｈ２Ｏ ０． ３， ＮａＮＯ３ ２． ５， ＦｅＣｌ３
０. ００１，ＣａＣｌ２ ０． １，ｐＨ 值 ７． ２。 ＤＮｅａｓｙ Ｐｏｗｅｒ Ｓｏｉｌ Ｋｉｔ。
１． ２　 样品的传代培养

以羧甲基纤维素钠为唯一碳源，配制赫奇逊无

机盐培养基，将培养基分装至三角瓶中，装液量为

４０％ （体积比）， １ × １０５ Ｐａ、１２１℃灭菌 １５ ｍｉｎ。 接

种底物为瘤胃内溶物，接种量为 １０％ （体积比），
３０℃ １５０ ｒｍｐ·ｍｉｎ － １摇床培养，连续传代培养，每隔

６ ｄ 传一代，共传代 ２０ 次，每一代取样保存至 － ８０℃
冰箱。
１． ３　 微生物组总 ＤＮＡ 提取

选取 ２０ 次样品中的 １０ 个样品，包含第一代及

最后 一 代 编 号 Ｃ１⁃Ｃ１０， 采 用 ＴＩＡＮａｍｐ 公 司 的

ＤＮｅａｓｙ ＰｏｗｅｒＳｏｉｌＫｉｔ 进行抽提，采用荧光分光光度

计（Ｑｕａｎｔｉｆｌｕｏｒ⁃ＳＴ ｆｌｕｏｒｏｍｅｔｅｒ， Ｐｒｏｍｅｇａ， Ｅ６０９０），在
２６０ ｎｍ 和 ２８０ ｎｍ 处分别测定 ＤＮＡ 的吸光值，检测

ＤＮＡ 的浓度，并用 １％的琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ
的质量。 调整 ＤＮＡ 溶液浓度，ＤＮＡ 工作液保存于

４℃，储存液保存于 － ２０℃。
１． ４　 ＰＣＲ 扩增

以上述 ＤＮＡ 为模板，利用引物对各样品基因组

ＤＮＡ Ｖ３ ～ Ｖ４ 区域及真菌 ＩＴＳ 序列进行 ＰＣＲ 扩增，
将反应体系置于 ＡＢＩ Ｇｅｎｅ Ａｍｐ® ９７００ 型 ＰＣＲ 仪进

行扩增，ＰＣＲ 产物参照电泳初步定量结果，将 ＰＣＲ
产物用 ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭ⁃ＳＴ 蓝色荧光定量系统（购于

Ｐｒｏｍｅｇａ 公司）进行检测定量。 利用 ＴｒｕＳｅｑＴＭ ＤＮＡ
Ｓａｍｐｌｅ Ｐｒｅｐ Ｋｉｔ 回收纯化 ＰＣＲ 产物，Ｔｒｉｓ⁃ＨＣｌ 洗脱，
２％琼脂糖凝胶电泳检测 ＰＣＲ 产物，将扩增产物送

至上海派森诺生物科技有限公司，采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＭｉＳｅｑ 测序平台进行测序，构建 １６Ｓ ｒＲＮＡ 文库及

ＩＴＳ 文库。
１． ５　 数据分析

首先对高通量测序的原始下机数据进行初步质

量筛查； 通过质量初筛的序列按照引物和 Ｂａｒｃｏｄｅ
信息，识别分配入对应样品，并去除嵌合体等疑问序

列； 对获得的序列进行 ＯＴＵ 归并划分，每个 ＯＴＵ 的

代表序列用于分类地位鉴定以及系统发育学分析；
根据 ＯＴＵ 在不同样品中的丰度分布，评估每个样品

的多样性水平，并通过稀疏曲线反映测序深度是否

达标； 对各样品（组）在不同分类水平的具体组成进

行分析（并检验组间是否具有统计学差异）； 通过多
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种多变量统计学分析工具，进一步衡量不同样品

（组）间的菌群结构差异及与差异相关的物种； 根据

物种在各样品中的组成分布，构建互作关联网络；
根据 １６Ｓ ｒＲＮＡ 及 ＩＴＳ 基因测序结果，预测各样品的

菌群代谢功能。

２　 结果与分析

２． １　 样品测序量

对 １０ 个连续传代样品中细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 序列测

定，获得序列量在 ５３８８５ ～ ６７７２２ 之间，经过去除低

质量、减噪等方法过滤，每个样品的有效序列在

４６４４２ ～ ５９１３３ 条，平均测序覆盖率为 ９９． ２％ 。 碱基

长度分布于 ４００ ～ ４５０ 之间。 １０ 个样品的真菌 ＩＴＳ
序列测定序列量在 ７８３４０ ～ ９７６４３ 之间，经过去除低

质量、减噪等方法过滤后，每个样品的有效序列在

７１４５６ ～ ８９８７４ 条，平均测序覆盖率为 ９９． ６％ 。 碱基

长度分布于 １００ ～ ３００ 之间。
２． ２　 样品 ＯＵＴ 分布情况

１０ 个样品中细菌属水平测序比对结果丰富，其
中样品 ＯＵＴ 比对结果在 ２６２ ～ ５３５ 个属，随着传代

次数增多，样品中细菌属逐渐减少，其中样品 Ｃ１（第
１ 代）测序属最多达到 ５３５，样品 Ｃ８（第 １６ 代）测序

属最少 ２０９ 可比对属，随着传代进行 Ｃ８，Ｃ９，Ｃ１０ 复

合系逐渐稳定，细菌构建完成（见图 １）。 １０ 个样品
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图 １　 细菌 ＯＴＵ 分布
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图 ２　 真菌 ＯＴＵ 分布

中真菌种水平序列比对结果丰富，其中 ＯＵＴ 比对结

果在 ９６ ～ １３９ 个种之间，随着传代次数增多，样品中

真菌种逐渐增多，Ｃ１０ 样品测序属种达到 １３９ 个。
Ｃ２ 样品中可比对种最少为 ９６ 个。 样品中真菌的可

比对序列与细菌变化趋势不同（见图 ２）。
２． ３　 细菌，真菌群落丰富度和多样性的影响

为了能较为全面的评估 １０ 个传代样品中微生

物群落的 Ａｌｐｈａ 多样性，表 １ 反映了 １０ 个样品的多

样性差异，在细菌群落多样性分析中，传代后期样品

Ｃ８，Ｃ９，Ｃ１０ 的 Ｃｈａｏ１ 及 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ 数值较小，
表明丰富度较前 ７ 代样品差异显著，后期传代样品

Ｃ８ 的 Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 数值较小，多样性较其他

样品差异显著，Ｃ８ 样品的 Ｐｉｅｌｏｕ’ ｓ ｅ 指数小，样品

的均匀度较其他样品差异显著。 前期样品的细菌丰

富度、多样性及均匀度均好于后期传代样品。 真菌

多样性分析中，前期传代样品 Ｃ１，Ｃ２ 及 Ｃ３ 的 Ｃｈａｏ１
及 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ 数值较小，表明丰富度较后 ７ 代

样品差异显著。 样品 Ｃ１０ 的 Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 数

值较小，多样性较其他样品差异显著。 Ｃ１０ 样品的

Ｐｉｅｌｏｕ’ｓ ｅ 指数小，样品的均匀度较其他样品差异显

著，真菌群落多样性分析中，前期传代样品中的丰富

度较差，但是样品的多样性及均匀性高于后期传代

样品。 富集样品的前期丰度较高，后期变少，可能是

部分菌群在富集筛选过程中退化，作用降低，优势菌

群增加，丰度降低。
２． ４　 传代样品的微生物群落组成分析

对各个物种的组内样品丰度值进行归一化后，
再求样品平均值，分析 １０ 个细菌属水平，所展示样

品前 ２０ 的细菌属如图 ３，１０ 个样品中各种属展示如

下。 德沃斯氏菌属（Ｄｅｖｏｓｉａ ｓｐ． ）占 １３％ ，纤维单胞

菌属（Ｃｅｌｌｕｌｏｍｏｎａｓ ｓｐ． ）占 １２％ ，异根瘤菌属（Ａｌｌｏ⁃
ｒｈｉｚｏｂｉｕｍ） ⁃新根瘤菌属（Ｎｅｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ） ⁃副根瘤菌属

（Ｐａｒａｒｈｉｚｏｂｉｕｍ） ⁃根瘤菌属（Ｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）占 ４％ 。 在

前期样品（Ｃ１）中链霉菌属（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ｓｐ． ）大量存

在，这可能与瘤胃液的微生物类群相关，随着传代的

进行，德沃斯氏菌属（Ｄｅｖｏｓｉａ ｓｐ． ）、纤维单胞菌属

（Ｃｅｌｌｕｌｏｍｏｎａｓ ｓｐ． ）逐渐成为优势菌群。 其中在后

期传代样品（Ｃ７）中纤维弧菌属（Ｃｅｌｌｖｉｂｒｉｏ ｓｐ． ）、砂
单胞菌属（Ａｒｅｎｉｍｏｎａｓ ｓｐ． ）占据了优势地位，有别于

其他后期样品。 Ｃ８、Ｃ９ 和 Ｃ１０ 样品中群落结构趋

于稳定。 结果表明：厚壁菌门中的种属占优势地位，
这和报道中的瘤胃微生物相似，牛瘤胃中厚壁菌门

也是秸秆降解的优势种群［１７ － １８］，同时在测序分析中

仍然有大量的微生物未被鉴定到属。 已有的研究也
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表 １　 样品 Ａｌｐｈａ 多样性指数表

细菌群落 真菌群落

Ｃｈａｏ１
指数

Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数

Ｓｈａｎｎｏｎ
指数

Ｐｉｅｌｏｕ＿ｅ
指数

Ｏｂｓｅｒｖｅｄ
Ｓｐｅｃｉｅｓ 指数

Ｃｈａｏ１
指数

Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数

Ｓｈａｎｎｏｎ
指数

Ｐｉｅｌｏｕ＿ｅ
指数

Ｏｂｓｅｒｖｅｄ
Ｓｐｅｃｉｅｓ 指数

Ｃ１ ９０６． ３４ ０． ８９５３２２ ５． ７２７１４ ０． ５８６８８４ ８６６． ２ ４１５． ２０２ ０． ９８８９１８ ７． ５７８６３ ０． ８７１４８ ４１４． ８

Ｃ２ ９１１． １７８ ０． ９６８０５５ ６． ５５８９１ ０． ６７０２２７ ８８２． ９ ４１２． ３８３ ０． ９８０３２２ ７． １９７４１ ０． ８２８７４２ ４１１． ５

Ｃ３ ７８１． ８６５ ０． ９４７５２９ ６． ００８１９ ０． ６３１６３６ ７３０． ２ ４０９． １ ０． ９０３０７４ ６． ０２ ０． ６９３８７２ ４０９

Ｃ４ ７２１． ５５５ ０． ９３６３８４ ５． ５８１５３ ０． ５９６５４５ ６５５． ５ ４３８． ０５７ ０． ９８９６２３ ７． ５９３７６ ０． ８６５４０７ ４３８

Ｃ５ ５５９． １６９ ０． ９３２２９９ ５． ６３０１ ０． ６２１５９９ ５３２． ８ ４８５． ３７２ ０． ９８８７３７ ７． ７３９６５ ０． ８６７５８２ ４８４． ７

Ｃ６ ７５２． ９２３ ０． ９６２０３４ ６． ２７７３６ ０． ６６０４ ７２６． ８ ５１２． ７３８ ０． ９０２６２２ ６． １４０４２ ０． ６８２３７５ ５１１． ５

Ｃ７ １０３８． ４９ ０． ９４７９５２ ６． １６５６３ ０． ６１７１８３ １０１６． ９ ４３３． ９７ ０． ８７５１１４ ４． ３６９９３ ０． ４９８８７６ ４３３． ４

Ｃ８ ４６１． １９８ ０． ７３８６８５ ３． ８６５１９ ０． ４４８２３８ ３９４． ３ ４９１． ２５３ ０． ９９００９１ ７． ７３０９ ０． ８６４７９５ ４９１

Ｃ９ ４３１． ７４１ ０． ９３２７３１ ５． １５７８２ ０． ５９７４３１ ３９７． １ ４９５． ９３９ ０． ８５２４８３ ５． ３６３６５ ０． ５９９０４８ ４９５． ８

Ｃ１０ ４８２． ７１１ ０． ９４０６９ ５． ３１１４６ ０． ６００９８５ ４５７． ６ ５４１． ３３１ ０． ７６３６ ４． ５１７５ ０． ４９７６２３ ５４０． ５

表明：自然资源中仍然有许多未被发现的微生物，可
能具有重要的生物学功能。
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图 ３　 样品细菌属分类水平物种组成
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图 ４　 样品真菌属分类水平物种组成

　 　 对各个物种的组内样品丰度值进行归一化后，
再求样品平均值，分析 １０ 个样品真菌属水平，所展

示样品前 ２０ 的真菌属如图 ４ 所示，其中曲霉属（Ａｓ⁃
ｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｓｐ． ） 占 ８％ ，古根霉属 （ Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｓ
ｓｐ． ）占 ６％ ，被孢霉属（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ ｓｐ． ）占 ３％等。 未

鉴定到属分类的真菌菌属占比最高，大量的未培养

的真菌仍然需要进一步挖掘。
２． ５　 组间差异

为了比较样品间的物种组成差异，实现对各样

品的物种丰度分布趋势的展示，研究中，使用属水平

的分类单元组成作为分析对象，使用平均丰度前 ５０
位的属的丰度数据绘制热图。 细菌属热图分析不同

样品的差异较为显著，不同传代样品之间优势种群

存在显著差异，纤维弧菌属（Ｃｅｌｌｖｉｂｒｉｏ ｓｐ． ）和 砂单

胞菌属（Ａｒｅｎｉｍｏｎａｓ ｓｐ． ）仅在 Ｃ７ 样品中较为丰富，
纤维单胞菌属（Ｃｅｌｌｕｌｏｍｏｎａｓ ｓｐ． ）和假黄色单胞菌

属（Ｐｓｅｕｄｏｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ ｓｐ． ）在 Ｃ４、Ｃ９、Ｃ１０ 样品中较

为丰富，在 Ｃ１、Ｃ２、Ｃ３ 样品中 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｓｐ 属占

有优势，但随着传代的进行，在后面的传代样品中，
逐渐被其他优势菌群替代。 类芽孢杆菌属（Ｐａｅｎｉ⁃
ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ． ）和 戈马单胞菌属（Ｇｏｍｍａｔｉｍｏｎａｓ ｓｐ． ）
仅在 Ｃ２ 中占有优势。 德沃斯氏菌属（Ｄｅｖｏｓｉａ ｓｐ． ）
和独岛杆菌属（Ｄｏｋｄｏｎｅｌｌａ ｓｐ． ）分别在 Ｃ６、Ｃ９、Ｃ１０
样品中显示为优势菌属。 热图分析显示随着传代的

进行，样品中的细菌微生物群落逐渐改变，优势菌群

发生变化，样品中的群落结构不稳定。
　 　 为了比较样品间的物种组成差异，实现对各样

品的物种丰度分布趋势的展示，研究中，使用属水平

的分类单元组成作为分析对象，使用平均丰度前 ５０
位的属的丰度数据绘制热图。 真菌属热图分析表明
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图 ５　 细菌属水平 ｈｏｔｍａｐ 分析

不同样品的差异较为显著，Ｃ１０ 样品中仅存在曲霉

属（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｓｐ． ）优势种群。 Ｃ１、Ｃ２、Ｃ３、Ｃ４、Ｃ５ 样

品中优势菌种较多，分别是 Ｌａｃｔｉｆｌｃｕｓ ｓｐ． 、ｐｅｎｉｏｌｌｕｍ
ｓｐ． 、红酵母菌属（Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ ｓｐ． ）、Ｌｌｙｏｎｅｃｔｒｉａ ｓｐ． 、
附球菌属（Ｅｐｉｃｏｃｃｕｍ ｓｐ． ）、星裂盘菌属（ ｐｈａｃｉｄｉｕｍ
ｓｐ． ）。 Ｃ７，Ｃ９ 样品中优势菌群未被发掘，在 Ｃ８ 样

品中黑团胞属（Ｐｅｒｉｃｏｎｉａ ｓｐ． ）占有优势。

图 ６　 真菌属水平 ｈｅａｔｍａｐ 分析

３　 讨论

本研究采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 技术对连续传代的

复合系样品的群落进行高通量测序，组间差异性分

析显示不同传代样品微生物群落结构存在明显的差

异，细菌，真菌热图分析表明不同传代样品中的细

菌，真菌的优势菌群不同，前期传代样品（Ｃ１，Ｃ２，
Ｃ３，Ｃ４ 和 Ｃ５）中的假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｓｐ． ）、
生孢噬纤维菌属 （ Ｓｐｏｒｏｃｙｔｏｐｈａｇａ ｓｐ． ）、链霉菌属

（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ｓｐ． ）、苍白杆菌属（Ｏｃｈｒｏｂａｃｔｒｕｍ ｓｐ． ）、
类芽孢杆菌属 （Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ． ）， ｇｅｍｍａｔａｔｉｍｏｎａｓ
ｓｐ． 、短波单胞菌属（Ｂｒｅｖｕｎｄｉｍｏｎａｓ ｓｐ． ）、无色杆菌

属（Ａｃｈｒｏｍｏｂａｃｔｅｒ ｓｐ． ）、中慢生根瘤菌属（Ｍｅｓｏｒｈｉ⁃
ｚｏｂｉｕｍ ｓｐ． ）、鞘氨醇菌属（Ｃｈｉｔｉｎｏｐｈａｇａ ｓｐ． ）等优势

种属逐渐消失，前期传代样品中的优势细菌属逐渐

被后期传代样品中的独岛杆菌属（Ｄｏｋｄｏｎｅｌｌａ ｓｐ． ）、
纤维 弧 菌 属 （ Ｃｅｌｌｖｉｂｒｉｏ ｓｐ． ）、 假 黄 色 单 胞 菌 属

（Ｐｓｅｕｄｏｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ ｓｐ． ） 等取代， 前期传代样品

（Ｃ１，Ｃ２，Ｃ３，Ｃ４，Ｃ５）中优势真菌 Ｌａｃｔｉｆｌｕｕｓ ｓｐ． 、青霉

属（ Ｐｅｎｉｏｌｌｕｍ ｓｐ． ）、 ｌｌｙｏｎｅｃｔｒｉａ ｓｐ． 等被黑团胞属

（Ｐｅｒｉｃｏｎｉａ ｓｐ． ）、曲霉属（ Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｓｐ． ） 取代。 以

ＣＭＣＮａ 为唯一碳源连续富集、限制性培养过程中，
菌群结构一直处于变化的状态，使随机性过程增加。
后期传代样品优势细菌纤维弧菌属（Ｃｅｌｌｖｉｂｒｉｏ ｓｐ． ）
和假黄色单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ ｓｐ． ）都被报

道过具有纤维素降解能力的菌属［１９ － ２２］，这类菌属的

保留，可能与其具有木质纤维素分解功能的或者辅

助降解纤维素功能有关。 测序结果分析表明复合菌

系中存在与纤维素降解有直接关系的菌，也存在可

能有未知的功能，或者因适应培养基选择并保留，也
可能在接下来的传代培养中被“淘汰”。

通过分析 １０ 个样品中的 ＯＵＴ 分类，在细菌分

类中 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ，德沃斯氏菌属

（Ｄｅｖｏｓｉａ ｓｐ． ）和纤维单胞菌属（Ｃｅｌｌｕｌｏｍｏｎａｓ ｓｐ． ）３
种类型的种属占比较高，其中德沃斯氏菌属（Ｄｅｖｏ⁃
ｓｉａ ｓｐ． ）被报道过存在于污泥秸秆堆肥体系、棉花秸

秆堆肥体系和秸秆还田的土壤等不同的秸秆降解体

系中［２３ － ２４］，其在秸秆降解复合菌系中发挥着重要的

作用。 纤维单胞菌属（Ｃｅｌｌｕｌｏｍｏｎａｓ ｓｐ． ） ［２５ － ２６］ 是细

菌属中纤维素酶活力较强的菌株，该菌属可通过分

泌几种胞外纤维素酶对秸秆进行水解，在细菌纤维

素降解过程中有重要的研究意义。 在真菌 ＯＵＴ 分

类中 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆｕｎｇｉ（４９％ ），未鉴定到属的真菌占

大部分，其作用有待于进一步解析。 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｓｐ．
（８％ ） ［２７ － ２８］ 及古根霉属（Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｓ ｓｐ． ） 占

６％ ［２９ － ３０］都具备降解纤维素的能力，在秸秆堆肥富

集物中都被监测到是优势菌群，被孢霉属（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌ⁃
ｌａ ｓｐ）占 ３％在复合系中的作用不明。 在自然环境

中，木质纤维素的降解是多种微生物共同作用的结

４４ 中国沼气 Ｃｈｉｎａ Ｂｉｏｇａｓ ２０２３，４１（１）



晶，纤维素的彻底降解是通过多种微生物长时间相

互作用的结果。 对于纯培养的单菌，不论是细菌还

是真菌，很少有明确报道表明单菌具有较强的天然

木质纤维素分解能力。
以 ＣＭＣＮａ 为底物富集纤维素降解菌系，测序

分析表明复合系中存在大量的纤维素降解菌，在选

择性底物的作用下，特定的微生物得到了富集，但是

连续传代的样品并没有获得稳定的复合系，这可能

和培养时间、培养基组成等有关。 要想获得稳定的

复合系，还需要进一步优化培养条件等。
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