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复合菌系 GF-20 低温降解玉米秸秆过程中群落演替与理化

特性 
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摘  要：【背景】秸秆的生物降解具有高效率和环保等特点而备受关注。【目的】明确复合菌系 GF-20

秸秆降解过程中发挥重要作用的功能微生物类群及其与降解特性的关系。【方法】将复合菌系 GF-20

在 10 °C 条件下恒温培养，定期取样测定其生长特性及秸秆分解特性，利用 MiSeq 高通量测序技

术，分析不同降解时期复合菌系的群落结构变化规律。【结果】复合菌系 GF-20 在接种后 1 d 内进入

对数生长期，pH 值迅速下降至 6.98，总糖含量迅速降低至 0.22 mg/mL；3 d 后体系可溶性化学需氧

量降低至 4.77 g/L，氧化还原电位迅速降低至−303 mV，并高效分泌纤维素酶；培养 15 d 时玉米秸

秆降解率为 31.97%，木质素、纤维素和半纤维素降解率分别为 32.30%、44.85%和 43.84%。在玉米

秸秆降解过程中，降解初期(2、5 d)的优势菌属为 Cellvibrio (29.55%)、Chryseobacterium (7.35%)、

Hydrogenophaga (3.86%)和 Pseudomonas (3.42%)；降解中期(7、10 d)的优势菌属为 Azospirillum 

(9.92%)、Rhizobium (6.99%)、Nubsella (5.06%)和 Stenotrophomonas (3.37%)；降解后期(12、15 d)的

优势菌属为 Taibaiella (13.82%)、Pleomorphomonas (13.69%)、Flavobacterium (14.89%)、Cellulomonas 

(7.18%)、Devosia (7.36%)、Pedobacter (4.32%)和 Sphingomonas (2.23%)。【结论】明确了复合菌系

GF-20 在不同降解时期微生物群落结构演替规律以及秸秆降解特性动态变化，为复合菌系的合理化

利用提供理论依据。 

关键词：玉米秸秆，复合菌系，秸秆降解特性，微生物多样性 
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Abstract: [Background] Straw biodegradation has been the focus of increasing amounts of attention 
because of its high degradation efficiency and environmental friendliness. [Objective] The key functional 
microbes in the process of straw degradation of composite microbial system GF-20 and their relationship 
with the characteristics of degradation were clarified. [Methods] GF-20 was cultured at 10 °C, and the 
dynamics of growth and straw decomposition characteristics were determined, enabling the estimation of 
corn stalk decomposition by GF-20. Furthermore, the microbial community succession in different 
degradation periods was analyzed using MiSeq high-throughput sequencing technique. [Results] The 
composite microbial system GF-20 grew logarithmically, the pH value rapidly dropped to 6.98, and the total 
sugar content of the fermentation system quickly decreased to 0.22 mg/mL within 1 d after inoculation. The 
soluble chemical oxygen demand declined to 4.77 g/L after 3 d, and the oxidation-reduction potential rapidly 
reduced to –303 mV. The GF-20 efficiently secreted cellulose, and rate of degradation of corn stalk, lignin, 
cellulose and hemicellulose were 31.97%, 32.30%, 44.85% and 43.84%, respectively, after 15 days of 
fermentation at 10 °C. The dominant genera included Cellvibrio (29.55%), Chryseobacterium (7.35%), 
Hydrogenophaga (3.86%) and Pseudomonas (3.42%) during the initial stage (2 d, 5 d) and the key 
functional microbes Azospirillum (9.92%), Rhizobium (6.99%), Nubsella (5.06%) and Stenotrophomonas 
(3.37%) during the mid-term stage (7 d, 10 d). The abundances of Taibaiella (13.82%), Pleomorphomonas 
(13.69%), Flavobacterium (14.89%), Cellulomonas (7.18%), Devosia (7.36%), Pedobacter (4.32%) and 
Sphingomonas (2.23%) increased significantly during the late stage (12 d, 15 d). [Conclusion] The 
dynamic changes in bacterial consortium structure and the characteristics of straw degradation during 
different periods of degradation were clarified and provide a theoretical basis for the rational utilization of 
composite microbial system GF-20. 

Keywords: corn stover, composite microbial system, straw degradation characteristics, microbial diversity 
 

玉米秸秆原位还田是培肥改土的一项行之有

效的技术措施[1]，不仅可以提高玉米秸秆的综合利

用率，还可以将作物秸秆中的营养元素归还给土

壤，缓解土壤养分不足，减少化肥的施用量，提高

耕地土壤质量，平衡农田生态系统[2]。然而，玉米秸

秆中含有大量结构稳定的木质纤维素大分子物[3]，不

易降解，这使得秸秆资源较难被有效充分利用。加

快木质纤维素生物腐解是促进还田秸秆有效分解的

措施之一。前人以羧甲基纤维素、碱木质素等为碳

源选择性地筛选秸秆降解单菌，再通过单菌有效复

配构建复配菌系进行秸秆生物处理[4-7]。秸秆类生物

质自然降解需要多种微生物协同作用[8-9]。因此，木

质纤维素物质复合微生物的降解备受关注，以天然

纤维素材料滤纸、秸秆粉为碳源通过限制性继代培

养筛选获得天然复合菌群，促进秸秆的降解[10-12]。 

本实验室前期筛选了一组能高效稳定降解木
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质纤维素的复合菌系 GF-20，发现该复合菌系在

10 °C 静置培养 15 d 可降解 30%的玉米秸秆，而且

具有良好的稳定性[13-14]，然而该复合菌系在玉米秸

秆降解不同时期的秸秆降解特性及菌种组成变化

规律尚不清楚。本研究以期明确复合菌系 GF-20

的玉米秸秆降解特性及其主导微生物类型，为玉米

秸秆木质纤维素高值化利用提供理论数据。 

1  材料与方法 

1.1  供试材料 

供试复合菌系 GF-20 为本实验室筛选驯化的

纤 维 素 低 温 高 效 降 解 复 合 菌 系 [13] ， 有 效 活 菌   

数≥108 CFU/mL。玉米秸秆取自内蒙古农业大学

玉米中心(内蒙古包头市土右旗敕勒川现代农业

博览园)试验田收获的玉米秸秆，洗净烘干后剪成

1−2 cm 节段。 

1.2  主要试剂和仪器 

硫酸铵、磷酸氢二钾、氯化钠、七水硫酸镁、

酒石酸钾钠、3,5-二硝基水杨酸、葡萄糖等，国药

集团化学试剂(北京)有限公司；羧甲基纤维素、水

杨苷等，Sigma-Aldrich 公司；细菌基因组 DNA 提

取试剂盒，天根生化科技有限公司。低温培养箱，

美墨尔特有限公司；高速冷冻离心机，Eppendorf

公司；Illumina MiSeq PE300 和 HiSeq 测序平台，

Illumina 公司。 

基础培养基：(NH4)2·SO4 2.0 g，K2HPO4 1.0 g，

NaCl 0.2 g，MgSO4·7H2O 0.05 g，蒸馏水 1 L。玉米

秸秆培养基：40 mL 基础培养基和 1 g 玉米秸秆碳源

装入 100 mL 三角瓶中，1×105 Pa 条件下灭菌 30 min。 

1.3  复合菌系 GF-20 的培养 

将复合菌系 GF-20 以 5%的接种量接入玉米秸

秆培养基中，在 10 °C 条件下恒温静置培养，每隔

1 d 取样测定复合菌系的生长特性及秸秆分解特

性；每隔 2、5、7、10、12、15 d 取样测定秸秆降

解率和菌种组成多样性。 

1.4  主要测定指标与方法 

1.4.1  复合菌系生长曲线及培养液 pH 值的动态 

于接种后每隔 1 d 取培养液，测定 pH 值，之

后 3 000 r/min 离心 1 min，取上清液在 600 nm 处

测定吸光值(OD600 值)。OD600 值和 pH 值分别使用

紫外可见光分光光度计和微量 pH 计测定，以不接

菌为空白对照，5 次重复。 

1.4.2  复合菌系培养液可溶性糖含量和总糖含量

的动态 

于接种后每隔 1 d 取培养液，测定可溶性糖

(Soluble Sugar，Sc)含量和总糖(Total Sugar，Ts)含

量，Sc 采用蒽酮比色法[15]测定，Ts 采用苯酚硫酸

法[16]测定，3 次重复。 

1.4.3  复合菌系培养液氧化还原电位和可溶性化

学需氧量的动态 

于接种后每隔 1 d 取培养液，测定氧化还原电

位(Oxidation Reduction Potential，ORP)和可溶性化

学 需 氧 量 (Soluble Chemical Oxygen Demand ，

sCOD)，ORP 采用微量 pH 计测定，sCOD 根据国

标 GB11914-89[17]测定，3 次重复。 

1.4.4  复合菌系纤维素酶活性的动态 

于接种后每隔 1 d 取培养液，参照国际理论与

应用化学联合会(IUPAC)推荐的方法[18]测定 β-葡

萄 糖 苷 酶 (β-D-Glucosidase ， CB) 活 性 、 内 切 酶

(Endoglucanase，Cx)活性和外切酶(Exoglucanase，

C1)活性。 

1.4.5  复合菌系玉米秸秆及木质纤维素降解率的

动态 

于接种后 2、5、7、10、12、15 d 采用失重法

测 定 玉 米 秸 秆 降 解 率 (Corn Straw Degradation 

Ratio，Sdr)，采用纤维素分析仪测定木质素、纤维

素、半纤维的含量，并计算木质素降解率(Lignin 

Degeadation Ratio，Ldr)、纤维素降解率(Cellulosic 

Degradation Ratio ， Cdr) 和 半 纤 维 素 降 解 率

(Hemicellulosic Degradation Ratio，Hdr)，3 次重复。 

1.4.6  MiSeq 高通量测序 

于接种后 2、5、7、10、12、15 d，在无菌条

件下吸取培养液 5 mL，采用细菌基因组 DNA 提取

试剂盒提取不同培养时期复合菌系的基因组 DNA，

PCR 扩增 16S rRNA 基因，引物为 338F (5′-ACTCC 



2684 微生物学通报 Microbiol. China 

  

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

TACGGGAGGCAGCAG-5′)和 806R (5′-GGACTAC 

HVGGGTWTCTAAT-3′)，PCR 反应体系和程序参

考 Shi 等的方法[19]。配制 10 g/L 琼脂糖凝胶进行

电泳检测，完成 MiSeq 高通量测序(北京奥维森基

因科技有限公司)，对获得的数据通过序列拼接、

过滤和去嵌合体得到优化序列，进行 OTU 聚类及

注释。 

1.4.7  数据统计分析 

复合菌系理化特性数据采用 SPSS 22.0 软件

进行方差分析，采用 Sigma Plot 12.5 作图。高通

量测序利用 QIIME (V1.8.0)软件以 97%相似度水

平 将 序 列 进 行 聚 类 物 种 分 类 的 操 作 分 类 单 元

(Operational Taxonomic Units，OTUs)，并通过 Uclust 

(V1.8)和 Usearch (V8.1.1861)等数据库进行物种

比对，获得物种分类信息及丰度；采用 SigmaPlot 

(V12.5)和 R (V3.6.1)软件绘制理化特性图和各分

类水平丰度、主坐标分析 (Principal Co-Ordinates 

Analysis，PCoA)及相关分析图，基于聚类结果，

进行 α 多样性分析。 

2  结果与分析 

2.1  不同培养时期复合菌系生长曲线与 pH 值

动态 

吸光值(OD600 值)可反映微生物细胞密度。由

图 1 可知，在 10 °C 培养条件下复合菌系 GF-20

在 1 d 内进入对数生长期，5 d 时吸光值增长至 1.87

并维持到 8 d，之后缓慢降低至 1.46。发酵液     

pH 值在培养 1 d 时由初始值 7.90 下降至 6.98，显

著低于 0 d (P<0.05)，表明复合菌系初期发酵产生

酸类物质，使 pH 值快速降低。5 d 后，发酵液的

pH 值回升到 7.79 左右，10 d 时达 8.42，15 d 时下

降至 7.64 左右，表明复合菌系 GF-20 具有良好的

调节能力。 

2.2  不同培养时期复合菌系发酵液 Sc 与 Ts 含

量的动态 

如图 2 所示，复合菌系 GF-20 在 10 °C 培养条

件下，2 d 时可溶性糖(Sc)含量升高至 9.49 μg/mL，   

 
 

图 1  复合菌系 GF-20 OD600 值与发酵液 pH 值动态 
Figure 1  Dynamic of OD600 and pH values during the 
degradation of corn stover by GF-20 

 

 
 

图 2  复合菌系 GF-20发酵液可溶性糖含量与总糖含量

动态 
Figure 2  Dynamics of contents of soluble sugar and 
carbohydrate in fermentative fluide of corn stover by  
GF-20 
 

9 d 后迅速降低再回升，培养 12 d 后呈平稳状态，

15 d 时可溶性糖含量为 2.21 μg/mL。发酵液总

糖(Ts)含量在 2 d 时迅速由 0.49 mg/mL 降低至

0.16 mg/mL，之后趋于稳定。在秸秆降解过程中，

复合菌系 GF-20 中的组成菌株可能发生交替生长，

将玉米秸秆分解过程中产生的糖逐渐消耗。然而随

着降解进程的推进，易分解的物质越来越少，最终

导致总糖浓度趋于稳定。 

2.3  不同培养时期复合菌系发酵液 sCOD 和

ORP 的动态 

由图 3 可知，复合菌系发酵液的 sCOD 值趋势

与 ORP 一样，随着培养时间的延长呈逐渐降低的 
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图 3  复合菌系 GF-20发酵液可溶性化学需氧量与氧化

还原电位动态 
Figure 3  Dynamics of sCOD and OPR in fermentative 
fluide of corn stover by GF-20 

 
趋势。接种初期，培养体系中的可溶性有机物含量

高，使得初始 sCOD 值较高，为 7.95 g/L；接种后，

微生物快速繁殖，随着秸秆降解进程培养基中的营

养物质迅速消耗，使得 sCOD 值减小，培养 4 d 时

降低至 5.10 g/L；培养体系中的 ORP 值在培养 1 d

时，便由初始值 72 mV 降低至−112 mV，第 3 天降

低至−303 mV，随后趋于平稳。 

2.4  不同培养时期复合菌系纤维素酶活性的动态 

如图 4 所示，复合菌系 GF-20 纤维素酶活性

随秸秆降解进程呈单峰曲线变化，β-葡萄糖苷酶

(CB)活性、内切酶(Cx)活性和外切酶(C1)活性分别

在 1.11−1.67、1.00−1.73 和 0.67−1.42 U/mL 之间， 

 
 

图 4  复合菌系 GF-20 纤维素酶活性动态 
Figure 4  Dynamics of cellulase enzyme activities in 
fermentative fluide of corn stover by GF-20 

 
分别在第 3、11 和 9 天达到最高酶活性。复合菌系

GF-20 表现出较高的纤维素酶活性，3 个酶组分协

同分解玉米秸秆。 

2.5  不同培养时期复合菌系玉米秸秆及木质纤

维素降解率的动态 

由表 1 可知，培养前期(2、5 和 7 d)，复合菌

系 GF-20 表现出良好的秸秆降解效率，玉米秸秆

降解率为 20.92%；培养 15 d 时降解率为 31.97%，

木质素、纤维素和半纤维素降解率分别为 32.30%、

44.85%和 43.84%。由此可知，复合菌系在培养初

期降解较强，而且对纤维素和半纤维素表现出良好

的降解能力。 

 
表 1  复合菌系 GF-20 玉米秸秆及木质纤维素降解率的动态 
Tabel 1  Dynamic corn stover and lignocellulose degradation ratio by GF-20 

时间 Time (d) 玉米秸秆 Corn stover 木质素 Lignin 纤维素 Cellulose 半纤维素 Hemicellulose 

2 11.50±1.73d 10.74±0.03f 11.76±0.21f 13.88±1.01e 

5 18.17±0.77c 13.06±0.12e 19.12±1.71e 17.32±0.46d 

7 20.92±2.33c 17.13±0.17d 22.79±1.30d 25.12±1.05c 

10 27.33±1.35b 21.43±0.30c 26.47±0.37c 33.23±1.07b 

12 28.67±2.46b 26.52±0.00b 35.29±0.67b 34.79±0.96b 

15 31.97±1.44a 32.30±0.58a 44.85±2.02a 43.84±2.27a 

F value 60.46* 3 986.22* 236.48* 205.44* 

注：不同英文字母和*表示在 0.05 水平下差异显著。下同 

Note: Different letters and * indicate significant differences at the 0.05 level. The same below 
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2.6  不同培养时期复合菌系 α多样性分析 

复合菌系 GF-20 不同培养时期的 α 多样性指

数如图 5 所示，Shannon 指数(图 5A)在培养第 5 天

达到最高值，为 4.54，而且与 2、7、10 和 12 d 无

显著差异(P>0.05) ，但显著高于 15 d (P<0.05)；

Observed Species 指数(图 5B)在 5 d 时显著高于 10、

12 和 15 d (P<0.05) ，为 134.23；Chao1 指数     

(图 5C)和 PD 指数(图 5D)在培养第 2 天达最高值，

分别为 157.5 和 36.92，而且均显著高于 7、10、12

和 15 d (P<0.05)。说明在不同时期，复合菌系中微

生物多样性和丰富度不尽相同，培养初期高于培养

中后期。 

2.7  不同培养时期复合菌系的 β多样性分析 

对不同培养时期样品进行基于 Bray-Curtis 距

离的主坐标分析(Principal Co-Ordinates Analysis，

PCoA)、 非参数多元 方差分析 (Permuta t iona l 

Multivariate Analysis of Variance，PERMANOVA)

和相似性分析(Analysis of Similarities，ANOSIM)，

结果(图 6)发现不同培养时期距离较远，第 1 主

坐标解释了 47.14%的群落差异，第 2 主坐标解

释了 24.45%的群落差异，其中培养中期 (7 d)

与培养初期 (2、5 d)和培养中后期 (10、12 和    

15 d)间距离较远。PERMANOVA 和 ANOSIM 分

析 结果表明不同时期的样本均存在差异显著性 

 

 
 
图 5  不同培养时期复合菌系的 α 多样性指数  
Figure 5  The alpha diversity indexes of GF-20 at different stages of cultivation 
注：A：Shannon 指数；B：Observed species 指数；C：Chao1 指数；D：PD 指数。不同小写字母表示不同天数间在 0.05 水平下

有显著差异 

Note: A: Shannon; B: Observed species; C: Chao1; D: PD. Different lowercase letters mean significant differences among different 
treatments at 0.05 level 
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图 6  不同培养时期复合菌系的 PCoA 图 
Figure 6  The PCoA map of GF-20 at different stages of 
cultivation 

 
(P<0.05；N=999 Permutations)，说明不同培养时期

菌系物种组成及丰度存在差异。 

2.8  不同培养时期复合菌系物种组成及相对丰

度变化 

在门分类水平(图 7)，不同时期样品主要由变

形菌门(Proteobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、

放线菌门(Actinobacteria)、蓝细菌门(Cyanobacteria)

等组成，但其丰度存在显著差异。Proteobacteria

在 5 d 和 7 d 时期丰度显著高于 10、12 和 15 d 

(P<0.05)，为 68.41%和 65.23%，培养后期 10、12

和 15 d 间差异不显著(P>0.05)；Bacteroidetes 在培

养中后期 10、12 和 15 d 丰度较高，均 40%以上且

差异不显著(P>0.05)；Actinobacteria 在培养中后期

(10、12 和 15 d)的丰度高于 5 d 和 7 d 时期，但差

异不显著(P>0.05)；Cyanobacteria 丰度在培养初期

(2、5 d)显著高于(P<0.05)后期(12、15 d)。 

在属分类水平(图 8)，不同培养时期鞘氨醇

单胞菌(Sphingomonas)、根瘤菌(Rhizobium)、柄

杆菌(Caulobacter)、假单胞菌(Pseudomonas)、

Nubsella、产吲哚金黄杆菌(Chryseobacterium)、黄

杆 菌 (Flavobacterium)、纤维弧菌(Cellvibrio)、

Pleomorphomonas、寡养单胞菌(Stenotrophomonas)、

Fluviicola、Taibaiella 等菌属丰度存在显著差异

(P<0.05)，氢噬菌(Hydrogenophaga)丰度存在极显

著差异(P<0.01)。Cellvibrio 在 5 d 时期丰度显著

高于其他时期，为 29.55%，其次为 2 d，丰度为

16.33%，7、10、12 和 15 d 时期间丰度无显著差

异，为 10.13%−12.58%；Taibaiella 在培养 10、

12 和 15 d 时期丰度显著高于 2、5 和 7 d，

Flavobacterium 在培养 15 d 时期的丰度显著高于

其他时期，而 Rhizobium、Chryseobacterium、

Hydrogenophaga、Pseudomonas 在 2、5 和 7 d 丰度

显著高于 10、12 和 15 d 时期；Azospirillum 在 7 d

时期丰度显著高于其他时期，为 9.92%，其次为   

5 d 和 10 d，分别为 6.06%和 5.59%；纤维单胞菌

(Cellulomonas)在 12、15 d 时丰度显著高于其他时

期，为 7.18%和 6.39%；复合菌系组成菌种丰度随

培养时期呈波动变化，培养初期(2、5 d) Cellvibrio、

Chryseobacterium、Hydrogenophaga、Pseudomonas、

Caulobacter、贪噬菌(Variovorax)等菌属含量显著高

于中后期(12、15 d)，Taibaiella、Pleomorphomonas、

Flavobacterium、Cellulomonas、德沃斯氏菌(Devosia)、

Fluviicola、Stenotrophomonas、Dysgonomonas、

Pedobacter 等菌属含量随培养时间的延长丰度显 

 

 
 
图 7  不同培养时期复合菌系 GF-20门分类水平优势细

菌群落组成 
Figure 7  Bacterial composition of GF-20 in different 
stages of cultivation at the phylum taxon level 
Note: Others represented bacteria which relative abundance were 
less than 1.00% in each sample 
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著 提 高 ； 固 氮 螺 菌 (Azospirillum) 、 Rhizobium 、

Nubsella 等菌属在培养中期(7、10 d)其丰度显著高

于初期(2、5 d)和后期(12、15 d)。 

2.9  复合菌系理化特性与物种相关分析 

将复合菌系 GF-20 降解玉米秸秆过程理化特

性与群落演替中 Top 20 物种进行相关分析，结果

如图 9 所示，菌落中的 Cellvibrio、Taibaiella、

Chryseobacterium、Devosia、Stenotrophomonas、

Nubsella、Fluviicola 等降解纤维素或中间产物及烷

烃类物质的主要关键菌群与 Cx 酶活性存在显著正

相关关系，Azospirillum 和 Pseudomonas 与 C1 酶

呈显著正相关，Pleomorphomonas 和 Pseudomonas

与 CB 酶呈极显著正相关，Pedobacter、Nubsella、

Stenotrophomonas 与 pH 值呈显著或极显著正相 

 

 
 
图 9  不同培养时期优势菌属与秸秆降解特性指标相关分析 
Figure 9  Correlation analysis of dominant genera and straw degradation characteristics at different stages of cultivation 
of GF-20 
注：Cx：内切酶；C1：外切酶；CB：β-葡萄糖苷酶；Sdr：玉米秸秆降解率；Ldr：木质素降解率；Cdr：纤维素降解率；Hdr：

半纤维素降解率；OD：OD600；pH：pH 值；sCOD：可溶性化学需氧量；ORP：氧化还原电位；Sc：可溶性糖含量；Ts：总糖含

量。*、**和***表示在 0.05、0.01 和 0.001 水平下显著相关 

Note: Cx: Endoglucanases; C1: Exonuclease; CB: β-D-glucosidase; Sdr: Corn stalk degradation ratio; Ldr: Lignin degradation ratio; Cdr: 
Cellulosic degradation ratio; Hdr: Hemicellulosic degradation ratio; OD: OD600; pH: pH value; sCOD: Soluble chemical oxygen demand; 
ORP: Oxidation-reduction potential; Sc: Soluble sugar content; Ts: Total sugar content. *, ** and *** indicate significant correlation at 
the 0.05, 0.01 and 0.001 level 
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关，Sphingomonas 与 pH 值呈极显著负相关，

Azospirillum 与 sCOD 呈 极 显 著 负 相 关 ，

Sphingomonas 与 ORP 呈 显 著 正 相 关 ，

Chryseobacterium、Rhizobium、Hydrogenophaga、

Pseudomonas、Caulobacter 与可溶性糖和总糖呈显

著正相关，Taibaiella、Stenotrophomonas 与可溶性

糖和总糖呈显著负相关。 

3  讨论 

目前，有关中高温(15−60 °C)条件下秸秆降解

菌的筛选和特性研究较多，但应用于低温地区秋季

原位还田玉米秸秆分解效果不佳。本研究中的复合

菌系 GF-20 在 10 °C 低温条件下迅速进入对数生长

期，分泌纤维素酶，协同分解玉米秸秆，在 10 °C

条件下培养 15 d 时玉米秸秆、纤维素、半纤维素

和木质素降解率均达到 30%以上。 

3.1  复合菌系 GF-20 的玉米秸秆降解特性 

复合菌系 GF-20 在接种玉米秸秆的初期，总

糖含量、发酵体系 pH 值、可溶性化学需氧量、氧

化还原电位等迅速降低，经菌种组成检测发现

Cellvibrio、Chryseobacterium、Hydrogenophaga、

Pseudomonas、Caulobacter 等菌群丰度呈培养初期

显著高于后期，说明其主要参与培养初期的秸秆降

解进程。α 多样性指数和 PCoA 分析表明，培养初

期(2、5 d)多样性指数高且聚集在一起，说明培养

初期物种组成丰度和结构较为相似。秸秆分解后各

种可溶性糖的积累和被微生物分解利用引起可溶

性糖含量变化，在玉米秸秆分解过程中可溶性糖含

量呈波浪动态变化。sCOD 可间接反映碳源的多

少，培养初期(0−3 d)由于培养基中残留有可溶性的

有机物，使得初始的 sCOD 值比较高，秸秆被微生

物降解而产生的可溶性糖含量大于微生物自身消

耗，导致可溶性糖含量升高，随后 Cellvibrio、

Chryseobacterium 等微生物迅速增殖，OD 值升高，

pH 值下降，培养基中的营养物质被消耗掉，sCOD

值减小(图 3)。微生物消耗糖原满足自身生长代谢，

分解底物玉米秸秆产生的糖被消耗，使得糖浓度难

以积累，2 d 时迅速降低至 0.16 mg/mL (图 2)，以

便于有足够的微生物数量来启动其难分解利用物

质的降解机制；然而随着培养时间的延长，易分解

的纤维素物质越来越少，12 d 后分解产生的糖不能

满足自身消耗，最终导致总糖浓度趋于稳定。研究

表明，秸秆降解过程中产生的糖会对后续分解产生

阻碍作用，因此降解体系中产生的糖被迅速消耗，

有利于后续秸秆降解[20-21]。另外，底物降解过程中

产生的酸，成为微生物呼吸底物被转化为 CO2 从

体系中排除，也会引起 sCOD 的下降。ORP 值可

间接反映厌氧条件的好坏。如图 3 所示，秸秆降

解过程中 ORP 在培养第 1 天时迅速降低，随后趋

于平稳，因为培养初期培养基中氧气充分，好氧

微生物 Cellvibrio、Hydrogenophaga、Pseudomonas

迅速增殖生长，氧气被迅速消耗掉，ORP 呈现下

降 趋 势 ， 这便为兼性厌氧和厌氧菌 Taibaiella、

Pleomorphomonas、Flavobacterium、Cellulomonas、

Rhizobium、Sphingomonas 等创造了良好的生长环

境，它们的丰度增加，消耗有机酸，pH 值升高。

复合菌系 GF-20 保持较高的酶活性，较其他复合

菌有明显的提升[22]。以往秸秆分解菌的筛选和评

价主要集中在中高温条件[23-24]，而 GF-20 培养 7 d

时降解率为 20.92%，15 d 时为 31.97%，可在较低

的温度条件下促进秸秆降解。 

3.2  复合菌系 GF-20 在玉米秸秆降解中的关键

微生物 

在门水平上，Proteobacteria、Bacteroidetes 和

Actinobacteria 是复合菌系 GF-20 的优势菌门，与

其他降解体系优势门组成有些不同，从堆肥环境

中筛选富集得到的降解菌群 EMSD5 和瘤胃细菌

降解玉米秸秆体系中变形菌门、厚壁菌门和拟杆

菌门是最丰富的 3 个门类[25-26]。经相关分析发现，

Cellvibrio、Taibaiella、Chryseobacterium、Devosia

等 菌 属 与 Cx 酶 活 性 存 在 显 著 正 相 关 关 系 ，

Azospirillum 和 Pseudomonas 与 C1 酶呈显著正相

关，Pleomorphomonas 和 Pseudomonas 与 CB 酶呈

极 显 著 正 相 关 ( 图 9) ， Bosea 、 Sphingomonas 、
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Cellulomonas 等与纤维素降解率呈正相关，Bosea、

Cellulomonas、Flavobacterium、Taibaiella 等菌属

与 木 质 素 降 解 率 呈 显 著 正 相 关 ( 图 9) ， 推 测

Cellvibrio 、 Taibaiella 、 Pleomorphomonas 、

Flavobacterium 、 Azospirillum 、 Cellulomonas 、

Rhizobium、Chryseobacterium、Devosia、Pedobacter

等丰度较高的菌种可能是复合菌系 GF-20 能够在

较短的时间内高效降解玉米秸秆的关键物种。 

复合菌系中 Cellvibrio 和 Chryseobacterium 在

培养初期(2、5 d)其丰度显著高于培养中后期，

Cellvibrio 属于产典型低温纤维素酶类的兼性厌氧

微生物[27-28]，可在低温条件下高效降解纤维素类物

质；Chryseobacterium 可分泌降解细胞壁的纤维素酶

和蛋白酶，可与 Pseudomonas 协同降解纤维素[29-30]。

Taibaiella、Cellulomonas、Devosia、Pedobacter 等

菌群丰度表现为培养后期显著高于培养前期，据报

道 Taibaiella 的多个菌种可分泌纤维素分解酶系葡

萄糖苷酶等，可利用纤维素碳源[31]；Cellulomonas

属的许多细菌应用于秸秆生物降解和生物修复领

域，分泌的纤维素酶活性高[32]；Devosia 属细菌能

分泌过氧化氢酶，利用木糖、戊醛糖、纤维素等[33]；

Pedobacterr 属细菌常富集于富含纤维素的土壤

中，具有纤维素降解能力[34]。因此推测 Cellvibrio、

Chryseobacterium 、 Taibaiella 、 Cellulomonas 、

Devosia、Pedobacter 是复合菌系降解纤维素的主

要菌群。 

复合菌中的 Stenotrophomonas、Pleomorphomonas

和 Pedobacter 表现为培养后期其丰度显著高于前

期，而 Caulobacter 则在培养初期丰度显著高于后

期，Stenotrophomonas 属于纤溶微生物，具有降解

烷烃类物质的作用[35]；Caulobacter 属于嗜冷微生

物，可在 4 °C 低温条件下生长，以纤维二糖、木

糖为碳源产酸，分泌葡萄糖苷酶等水解酶类[36]；

Pleomorphomonas 和 Pedobacter 多报道于堆肥微

生物菌群中或源自土壤，分泌葡糖苷酶、糖苷水解

酶，可直接利用木质纤维素或间接利用秸秆降解中

间代谢产物醇类或糖苷类等，促进秸秆分解[29,37-38]；

Azospirillum 属为固氮菌，与 Niveispirillum 具有协

同降解作用[39]。以上菌群协同降解培养前期和后

期的中间产物及烷烃类物质。 

复合菌系中的 Flavobacterium 通过分泌过氧

化氢酶、氧化酶、葡糖苷酶、半乳糖苷酶等酶系分

解秸秆降解过程的中间产物丙酸、乳酸等，消除底

物反馈抑制作用[40]，降解木质纤维素；Rhizobium

既可合成纤维素也降解木质素，能够降解各种木质

素单体、二聚体及柳枝草和紫花苜蓿的天然木质

素，并且分泌木质素过氧化物酶[41]。Pseudomonas

是高效降解木质纤维素细菌，能分泌染料脱色过氧

化物酶(DyPs)[42-43]；Hydrogenopha 通常分泌水解

酶和氧化酶[44]；Sphingomonas 菌属多报道于石油

降解微生物中，是降解多环芳烃(PAHs)的重要功能

微生物[45]。因此推测以上菌群可降解玉米秸秆中

的木质素组分。 

4  结论 

复合菌系 GF-20 在降解玉米秸秆过程中迅速

进入对数生长期，发酵液的 sCOD、ORP、总糖

含量呈降低后趋于稳定的变化，pH 值在 7.0−8.5

间浮动，培养 15 d 时玉米秸秆、木质素、半纤维

素 和 纤 维 素 降 解 率 分 别 为 31.97% 、 32.30% 、

44.85% 和 43.84% 。 不 同 培 养 时 期 ， 复 合 菌 系

GF-20 的组成菌种类和丰度不断变化，培养初期

(2、5 d)的 α 多样性指数较高且物种结构相似。

复 合 菌 系 GF-20 的 优 势 菌 属 为 Cellvibrio 、

Chryseobacterium 、 Azospirillum 、 Rhizobium 、

Taibaiella、 Pleomorphomonas、 Flavobacterium、

Cellulomonas、Devosia、Pedobacter，与其他组成

微生物协同作用，从而高效降解玉米秸秆。本研

究结果为秸秆生物质的转化与利用提供了一定的

理论指导。 
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