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摘  要  充分利用当地杂草资源生产双孢蘑菇对于降低生产成本和环境保护具有重要意义. 在密云库区杂草多样性

调查和配方工艺调整的基础上，对3个批次库区杂草的双孢蘑菇（Agaricus bisporus）生产进行全程监测，包括堆肥

期和出菇期的培养料理化性质、物质变化、相关降解酶活性和培养料发酵过程中细菌菌群变化，统计产量等. 结果

显示，库区杂草种类繁多，株高茎粗，茎杆坚硬紧实，打捆后的杂草饱和吸水量为76.78%. 堆肥期培养料的含水量、

含碳量和碳氮比逐渐下降，出菇期变化不大；培养料的含氮量在培养料一次发酵结束（PI）均有下降的现象，二次

发酵结束（PII）含氮量升高. 培养料二次发酵过程中纤维素和半纤维素的利用率均介于40%-60%之间；木质素利

用率介于20%-30%. 在双孢蘑菇菌丝生长和出菇过程中木质素的利用率为16%-21%. 培养料纤维素和半纤维素的含

量变化与相关降解酶变化情况相一致. 堆肥期样品Illumina测序得到432 595条有效序列，序列平均长度为441 bp；

分类分析表明，堆肥时期优势菌群为拟杆菌门（Bacteroidetes）的普氏菌属（Prevotella），厚壁菌门（Firmicutes）的芽

孢杆菌属（Bacillus），栖热菌门（Deinococcus-Thermus）的Thermus属、Truepera属、Caldicoprobacter属（一种木聚糖

降解菌），放线菌门（Actinobacteria）的热多孢菌属（Thermopolyspora），变形菌门（Proteobacteria）的假黄单胞菌属

（Pseudoxanthomonas）. 3个批次产量在17.1-19.7 kg/m2范围. 本研究表明库区杂草取代麦草进行双孢蘑菇工厂化生产是

可行的，结果可为其合理利用和工艺改进提供理论依据. （图3 表4 参30）
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Abstract   Making full use of local weed resources to produce Agaricus bisporus is of great importance in reducing production 
costs and protecting the environment. In this paper, three trial experiments were conducted on the basis of weed diversity 
investigation around the Miyun Reservoir and the adjustment of formulation and technology in the industrial production of A. 
bisporus. Compost samples from different phases of the composting process and at various cultivation stages were collected 
for the determination of their physical-chemical properties, lignocellulose content, lignocellulolytic enzyme activities, and 
bacterial communities enrichment by 16S rRNA gene sequencing. The yield of mushrooms in each different trial was also 
calculated. The results showed several types of reservoir weeds with high, thick and hard stems. The saturated moisture of 
weeds was 76.78% after baling. The water content, carbon content, and C/N ratio of the samples decreased gradually during 
composting, but had little change during cultivation. The nitrogen content decreased at the end of phase I and increased at the 
end of phase II. During composting, the loss rates of hemicellulose and cellulose were both between 40% and 60%, and the 
loss rate of lignin was between 20% and 30%. During cultivation, instead, the loss rate of lignin was between 16% and 21%. 
The changes in the content of cellulose and hemicellulose of compost were consistent with that of the activity of the related 
degradation enzymes. A total of 432 595 valid sequences were obtained by Illumina sequencing for the samples derived from 
the three composting trials, and the average length of the sequences was 441 bp. Taxonomic analysis showed that the dominant 
bacteria were Prevotella (phylum Bacteroidetes), Bacillus (phylum Firmicutes), Thermus, Truepera, and Caldicoprobacter 
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双孢蘑菇（Agaricus bisporus）因其担子上通常仅着生2个

担孢子而得名，中文别名为蘑菇、口蘑、白蘑菇、洋蘑菇等，分

类学上隶属于真菌界担子菌门（Basidiomycete）担子菌纲伞菌

目伞菌科蘑菇属 [1].  双孢蘑菇是一种高蛋白、低脂肪、低热能

的健康食品，深受世界各国人民的喜爱，是世界范围内栽培规

模最大食用菌之一 [2]. 双孢蘑菇工厂化栽培的培养料是由作物

秸秆（如麦草、稻草和玉米秸秆等）、动物粪便（如马粪、牛粪

和鸡粪）、石膏和水等通过二次发酵制成的，培养料的发酵过

程是多种堆肥微生物作用下的生物转化过程 [3-4]. 

培养料木质纤维素成分主要来源于秸秆资源，根 据秸

秆种类的不同，木质纤维素组 成、结 构和各成分的比例也

存在较大差异 [5]. 麦秸的木质纤维素构成包括纤维素（33%-
40%，w）、半纤维素（20%-25%，w）和木质素（15%-20%，

w），是堆肥微生物和双孢蘑菇生长的理想材料 [6]，也是目前

国内外蘑菇工厂化生产的首选原料. 培养料发酵过程中的微

生物可以产生一系列木质纤维素降 解相关的胞 外酶，促 进

秸秆复杂的木质纤维素结 构软化，可以更好地为双孢蘑菇

生长提供营养 [7]. 关于双孢蘑菇堆肥微生物的研究大致划分

为两个大的阶段：20世纪50年代至90年代主要以常规微生

物分离培养为主要手段，常规微生物培养表明，在不同的堆

肥阶段，微生物种类出现更替 [8]. 20 世纪90 年代之后，随着

分 子生物学的迅速发展，微生物分 子生态学方法成为研究

双孢蘑菇堆肥微生物的重要方法. 微生物分 子生态学常用

技术包括高通量测序、宏基因组、PCR-DGGE、T-RFLP、16S 
rDNA文库技术等 [9-12]. 荷兰CNC堆肥公司的麦草培养料二次

发酵过程中优势菌群主要属于拟杆菌门（Bacteroidetes）、厚

壁菌门（Firmicutes）、变形菌门（Proteobacteria）、栖热菌门

（Deinococcus-Thermus）、放线菌门（Actinobacteria）、绿弯

菌门（Chloroflexi）[13]. 

中国是一个农业大国，秸秆种类和资源非常丰富，除了

麦草和稻草，其他秸秆材料如芦苇秸、玉米秸、狼尾草等也

被用于双孢蘑菇栽培的探索[14-16].  北京农业用地极少，当地

秸秆资源不足，麦秸和稻草运输成本居高. 密云水库是北京

主要的饮水来源地之一，为了保护水库水源和生态涵养，周

边约32.6万亩（约2.17万hm2）面积退耕，但野生杂草繁茂，秋

冬及时收集这些杂草用于制作双孢蘑菇的培养料，有利于库

区防火、水源保护和当地杂草资源的循环利用. 本研究对库

区杂草作为双孢蘑菇培养料的性状和特性进行探讨，以评价

库区杂草取代麦草进行双孢蘑菇工厂化生产是否可行，为其

合理利用和工艺改进提供理论依据. 

1  材料与方法

1.1  密云库区杂草种类调查
采用样方法对库区杂草的主要种类进行野外实地调查. 

在水库周边区域选择5个区域设置样方，样方大小为5 m × 5 
m. 对样方内的杂草种类和数量进行鉴定和统计. 
1.2  堆肥和双孢蘑菇栽培

2016年 9月至 2017年1月在 北 京 密 云太 师 庄 种 植 专 业
合作 社（T1）和河北省滦平承德 兴春和农 业 股份有限公司
（T2和T3）进行堆肥，3个批次总播种面积 2 400 m2.  参照
Van Griensven的方 法 [17]，培养料 依次 经 过预湿、混料、一
次发酵（17 d）、二次发酵（9 d）和出菇生产，菌种使用A15
（Sylvan）. 密云实验基地T1批次配方为杂草30 t（含水量低
于10%）、鸡粪36 t (含水量70%-80%)、豆粕1.2 t、石膏2.9 t，豆
粕在建堆期加入；滦平的T2和T3批次配方为杂草43 t、鸡粪
45 t、豆粕3.6 t、石膏4 t，豆粕在建堆期和一次发酵转隧道时
各加入1.8 t. 
1.3  取 样

使用网袋装料取样的方法 [18]，对堆肥期的培养料进行取
样. 原料混合建堆（BM）后，在料堆中随机选取10个点，每个
点取样500 g充分混匀后，从中取500 g样品平均分成10份，-80 
℃保存. 将建堆期培养料装入5个尼龙网袋，每袋6.5 ± 0.5 kg，
将尼龙网袋分别置于一次发酵隧道水平方向的不同位置，距
离料表层约50 cm. 一次发酵结束（PI），对5个尼龙网袋培养
料分别称重，然后从每袋料中取样约100 g样品充分混匀，平
均分成10份每份50 g，-80 ℃保存；二次发酵结束（PII），取
样和称重方法同上. 

接 入 双 孢 蘑 菇 菌 种后，在 栽 培床 上 放 置 30个 塑料 栽
培箱（45 cm × 32 cm × 23 cm），每个栽培箱装料约15 kg，
栽培面积0.144 m2.  在菌丝长满期（Filling）、原 基形成 期
（Pinning）、一潮菇结束期（1st f lush）、二潮菇结束期（2nd 
flush）和三潮菇结束期（3rd flush）取样. 每个时期从5个栽培
箱中分别取出100 g培养料，充分混匀，平均分为10份，每份50 
g， -80 ℃保存. 

培养料样品用于理化性质、细菌菌群以及木质纤维素相
关降解酶活性分析. 测定各时期培养料含水量和尼龙袋、栽
培箱中培养料的鲜重，计算培养料干物质的质量和木质纤维
素各组分的含量. 

1.4  培养料的理化性质测定
使用pH/电导率仪（PHH-7200，OMEGA）测定培养料pH

和电导率（EC）值. 采用干燥称重法 [19]测定样品的含水量；
使用凯氏定氮仪（KJELTEC 8400，FOSS）测定样品的含氮
量；采用灼烧法 [20]计算样品的含碳量和灰分；采用滤袋法 [21]

测定样品的纤维素和半纤维素含量；木质素的含量参照Edita 
Jurak的方法测定 [18]；每个样品3个重复. 

1.5  培养料木质纤维素降解相关酶活测定
粗酶液的制备：取-80 ℃条件下保存的新鲜培养料样品

3 g，加入30 mL的生理盐水，常温条件下220 r/min振荡悬摇2 
h，4层纱布过滤后，4 000 r/min 4 ℃离心10 min，上清即为粗

提酶液，分装后保存于-80 ℃备用. 分别以滤纸和木聚糖作

(phylum Deinococcus-Thermus), Thermopolyspora (phylum Actinobacteria), and Pseudoxanthomonas (phylum Proteobacteria).
The yield of the three trials was in the range of 17.1-19.7 kg/m2. It is thus feasible to use reservoir weeds compost instead of 
wheat straw compost for the cultivation of A. bisporus.

Keywords  compost; lignocellulose; lignocellulase; bacterial community
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为降解底物，采用DNS法 [22]测定粗酶液的纤维素酶和木聚糖
酶活性. 以ABTS为降解底物测定粗酶液的漆酶活性 [23]. 

1.6  堆肥期培养料细菌群落分析
对 堆 肥 阶 段 每 个 时 期 多 点 取 的 样 品 分 别 研 磨 后

混 合，采用 PowerSoi l DNA Isolat ion Kit（MoBio）试 剂
盒 提 取 样 品 的 总 D N A .  质 检 符 合 要 求 的 D N A 使 用 引
物 338F（5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′）和 806R
（5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′）对细菌16S rRNA
基因的V3-V4区域进行扩增. PCR反应体系为0.8 μL × 2引物
（5 μmol/L）、10 ng模板、4 μL buffer（5×）、2 μL dNTPs（2.5 
mmol/L）、0.4 μL polymerase、0.2 μL BSA，加ddH2O至20 μL. 
PCR反应参数：预变性95 ℃ 3 min，27 ×（95 ℃变性30 s，55 
℃退火30 s，72 ℃延伸45 s），72 ℃延伸10 min. PCR产物检测
符合上机要求后，采用Illumina MiSeq PE300进行测序，采用
RDP classifier贝叶斯算法对97%相似水平的序列进行分类学
分析. 

1.7  产量与生物学效率
分别统计每个生产批次每潮菇的产量，并计算密云库区

杂草栽培双孢蘑菇的生物学效率. 生物学转化效率等于每平
方米蘑菇的鲜重与培养料干重的比值. 

2  结果与讨论

2.1  库区杂草主要种类分布
对样方库区杂草的种类和数量进行鉴定和统计（图1）发

现，库区杂草种类主要集中分布于禾本科（Gramineae）、菊科

（Compositae）、豆科（Fabaceae）、藜科（Chenopodiaceae）、

茄科（Solanaceae）和大麻科（Cannabaceae）. 禾本科的主要

种类为狗尾草和虎尾草，豆科的主 要种类为苜蓿，这些 杂

草虽然个体数 量 最多，但在回收的杂草中体 积 所占的比例

低于10%；菊科的主要种类为豚草（Ambrosia artemisiifolia 
L.）、柳叶蒿（Artemisia integrifolia L.）和苍耳（Xanthium 
strumarium L.），藜科的主要种类为灰条菜（Chenopodium 
album L.），还有锦葵科的苘麻（Abutilon theophrasti），这些

杂草虽然数量较少，但株型高大，在回收的杂草中体积所占

比例大约有70%. 这些杂草茎杆坚硬紧实，保水能力差. 杂草

的饱和吸水量为76.78 %. 

图1  库区杂草组成种类. 
Fig. 1  The species of reservoir weeds.  

2.2  培养料理化性状
3个批次密云库区杂草培养料理化性 质结果如表1.  各

表1  库区杂草培养料理化性质
Table 1  The physicochemical properties of reservoir weed composts

样品名称     
Sample

含碳量
Carbon content (w/%)

含氮量
Nitrogen content (w/%)

灰分
Ash (w/%) pH 含水量

Moisture (w/%)
碳氮比

C/N

BM
T1 39.22 ± 0.55 1.59 ± 0.02 36.73 ± 0.39 8.01 ± 0.06 74.46 ± 1.25 28.29 ± 0.82
T2 45.00 ± 0.00 1.39 ± 0.02 19.00 ± 0.00 8.02 ± 0.10 73.64 ± 0.60 32.46 ± 0.55
T3 45.28 ± 0.00 1.65 ± 0.03 18.50 ± 0.00 7.70 ± 0.03 77.95 ± 1.34 27.38 ± 0.53

PI
T1 33.33 ± 0.28 1.56 ± 0.02 40.00 ± 0.50 8.45 ± 0.03 70.15 ± 0.26 22.12 ± 0.34
T2 44.44 ± 0.56 1.34 ± 0.09 20.00 ± 1.00 8.47 ± 0.01 74.95 ± 2.76 33.22 ± 2.40
T3 42.59 ± 0.32 1.40 ± 0.03 23.33 ± 0.58 7.93 ± 0.15 74.38 ± 0.59 30.53 ± 0.63

PII
T1 34.26 ± 0.58 1.64 ± 0.04 38.33 ± 1.04 7.61 ± 0.05 69.75 ± 0.62 20.85 ± 0.70
T2 42.65 ± 0.24 2.13 ± 0.01 23.23 ± 0.43 8.35 ± 0.04 70.53 ± 0.81 20.03 ± 0.08
T3 42.69 ± 0.59 2.10 ± 0.03 23.16 ± 1.06 8.61 ± 0.04 69.86 ± 0.79 20.34 ± 0.01

Filling
T1 31.30 ± 0.16 1.56 ± 0.11 43.67 ± 0.29 7.72 ± 0.02 65.29 ± 0.52 20.08 ± 1.47
T2 41.25 ± 0.48 2.00 ± 0.03 25.75 ± 0.86 7.28 ± 0.05 72.92 ± 0.34 20.61 ± 0.36
T3 39.17 ± 0.48 2.29 ± 0.02 29.50 ± 0.87 6.81 ± 0.04 63.15 ± 0.51 17.11 ± 0.28

Pinning
T1 27.22 ± 0.83 1.58 ± 0.03 51.00 ± 1.50 7.56 ± 0.07 64.87 ± 0.96 17.24 ± 0.49
T2 40.91 ± 0.21 1.94 ± 0.01 26.36 ± 0.39 6.54 ± 0.04 73.86 ± 0.29 21.03 ± 0.23
T3 38.33 ± 0.28 2.28 ± 0.03 31.00 ± 0.50 6.89 ± 0.01 64.27 ± 0.27 16.81 ± 0.11

1st flush
T1 24.44 ± 0.48 1.66 ± 0.01 56.00 ± 0.87 7.22 ± 0.02 62.74 ± 0.83 14.71 ± 0.19
T2 39.89 ± 0.18 2.09 ± 0.05 28.20 ± 0.33 6.99 ± 0.01 72.50 ± 0.15 19.10 ± 0.23
T3 37.22 ± 0.28 2.31 ± 0.05 33.00 ± 0.50 6.64 ± 0.02 59.01 ± 0.73 16.07 ± 0.26

2nd flush
T1 24.54 ±0.58 1.65 ± 0.04 55.83 ± 1.04 7.13 ± 0.04 62.48 ± 0.62 14.88 ± 0.40
T2 39.16 ± 0.32 1.97 ± 0.05 29.51 ± 0.58 6.71 ± 0.01 69.60 ± 0.24 19.93 ± 0.56
T3 36.67 ± 0.28 2.34 ± 0.08 34.00 ± 0.50 6.64 ± 0.01 57.84 ± 0.47 15.63 ± 0.68

3rd flush
T1 24.81 ± 0.16 1.59 ± 0.02 55.33 ± 0.29 8.71 ± 0.04 63.14 ± 0.14 15.65 ± 0.12
T2 38.40 ± 0.57 2.06 ± 0.04 30.89 ± 1.03 6.79 ± 0.04 67.82 ± 0.62 18.63 ± 0.64
T3 36.02 ± 0.16 2.28 ± 0.04 35.17 ± 0.29 6.58 ± 0.01 56.41 ± 0.60 15.78 ± 0.24

TI、T2、T3代表3个不同的实验批次. BM：建堆期；PI：一次发酵结束期；PII：二次发酵结束期；Filling：菌丝长满；Pinning：原基形成；1st flush：一潮
菇清床；2nd flush：二潮菇清床；3rd flush：三潮菇清床. 
T1, T2 and T3 represent different trials of experiments. BM: Basic mixture; PI: End of phase I compost; PII: End of phase II compost; Filling: Mycelium 
covered; Pinning: Primordial initiation. 1st flush: At the end of the first flush; 2nd flush: At the end of the second flush; 3rd flush: At the end of the third flush.
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时期的培养料理化性质变化规律一致，pH在堆肥期变化不

大，出菇期逐渐降低；含水量、含碳量和碳氮比堆肥期逐渐

下降，出菇期变化不大，其中密云的T1批次含碳量明显低于

滦平T2和T3批次；灰分含量逐渐升高，其中T1批次灰分的含

量明显高于T2和T3批次，这可能与两地使用的鸡粪质量有

关；培养料的含氮量在一次发酵结束均有下降的现象，二次

发酵结束含氮量升高，其中T1批次二次 发酵结束含氮量为

1.64%，而T2和T3批次二次发酵结束含氮量达到2.00%以上. 

2.3  培养料物质变化
如表2所示，培养料发酵过程中纤维素、半纤维素和木质

素均被利用，其中纤维素和半纤维素的利用率介于40%-60%
之间；木质素利用率介于20%-30%. 以上结果表明培养料发

酵过程中的微生物主要转化利用了纤维素和半纤维素. 

双孢蘑菇菌种接入培养料后纤维素、半纤维素和木质素

持续被利用. 纤维素的利用主要集中在营养菌丝生长和出菇

期；原基形成期除密云的T1批次有4.8%的纤维素被利用，滦

平的两个批次几乎未被利用；半纤维素的利用贯穿在双孢蘑

菇营养生长和出菇的整个过程，除密云的T1批次菌丝长满时

半纤维素的利用率高于10%，其他时期半纤维素的利用率均

低于10%；木质素的利用主要集中在菌丝生长和原基形成阶

段，出菇期木质素几乎未被利用，除滦平的T3批次以外木质

素的利用率均低于1%. 

2.4  木质纤维素降解酶活变化
如图2所示，3个批次培养料不同时期的纤维素酶活、木

聚糖酶活和漆酶酶活变化趋势大体一致. 以滤纸为降解底物

测定纤维素酶活，结果显示都在一潮菇结束达到高值；双孢

蘑菇接种到原基形成时，培养料的酶活呈上升趋势；开始出

菇后，酶活保持在较高的活性水平，表现出较小范围的波动. 

木聚糖酶酶活变化情况与滤纸纤维素酶相似. 漆酶在堆肥

阶段，酶活趋近于零，菌丝长满时漆酶酶活增长至600 U/g左

右，原基形成时变化不大，一潮菇结束时该酶活又迅速下降. 

2.5  堆肥期培养料微生物16S rRNA基因测序
对3个批次9个样品进行了细菌菌群分析，测序共计得到

432 595条有效序列，序列平均长度为441 bp.  

为了得到样本 测序结果中的细菌 种、属等 数目信息将

测序得到的序列按照相似性为97%进行聚类，得到各样品的

Operational taxonomic units（OTU）信息，共得到806条OTU，

采用RDP classifier贝叶斯算法对97%相似水平的OTU代表序

列进行分类学分析，在门、纲、目、科、属、种各分类水平统

计样本的群落组成见表3. 从3个取样时期获得的有效序列数

来看，建堆期和一次 发酵结束各批次之间序列数目差异较

大，二次发酵结束3个批次有效序列数目比较接近. 覆盖度

指数（Coverage）反映样本文库的覆盖率，其数值越高，则样

本中序列被测出的概率越高，结果表明本次测序结果可以代

表样本中微生物的真实情况. 
如 图 3A 所 示，在 门 水平上，样 品 细 菌 菌 群 丰 度 排 前

10位的门有厚 壁 菌门、变 形菌门、拟杆 菌门、栖热菌门、

绿 弯 菌门、放 线菌门、酸 杆 菌门、芽单胞菌门（Gemmati-
mon a d e t e s）、浮 霉 菌 门（Pla nc t omyc e t e s）、柔 膜 菌 门

（Tenericutes）等. 建堆期，培养料中拟杆菌门和厚壁菌门所

占比例最大，其次是变形菌门，密云样品（T1）和滦平样品

（T2、T3）的菌群存在一定差异；一次发酵结束期，拟杆菌门

显著下降，栖热菌门、放线菌门比例增大，密云样品（T1）厚

壁菌门丰度增加，占最大比例，滦平样品（T2、T3）栖热菌门

占最大比例；二次发酵结束时，厚壁菌门丰度显著下降，绿

弯菌门显著增加，变形菌门和拟杆菌门的丰度相对于一次发

表2  不同时期培养料物质变化
Table 2  The mass balance of composts at different phases

样品名称
Sample

培养料干重
Dry matter (m/kg)

纤维素 Cellulose 半纤维素 Hemicellulose 木质素 Lignin
质量 

Weight (m/kg)
利用率 

Loss rate  (r/%) 
质量

Weight (m/kg)
利用率

Loss rate  (r/%) 
质量

Weight (m/kg)
利用率

 Loss rate (r/%) 

 BM
T1 1000 208 — 186 — 175 —
T2 1000 208 — 176 — 233 —
T3 1000 202 — 189 — 217 —

PII
T1   563   93 55.3   76 59.1 122 30.3
T2   578 117 43.8   72 59.1 169 27.5
T3   588   97 52.0   74 60.8 164 24.4

Filling
T1   502   66 13.0   51 13.5   97 14.3
T2   523   88 13.9   58   7.9 150   8.1
T3   549   79   8.9   69   2.7 148   7.4

Pining
T1   468   56   4.8   46   2.7   85   6.8
T2   483   88   0.0   52   3.5 130   8.6
T3   516   78   0.5   55   7.4 127   9.7

1st Flush
T1   467   39   8.2   35   5.9   84   0.6  
T2   465   68   9.6   43   5.1 129   0.4
T3   457   51 13.4   42   6.9 120   3.2

3rd Flush
T1   444   36   1.4   31   2.1   83   0.6
T2   445   54   6.7   35   4.5 128   0.5
T3   451   44   3.4   35   3.7 112   3.7

TI、T2、T3代表3个不同的实验批次. BM：建堆期；PII：二次发酵结束期；Filling：菌丝长满；Pinning：原基形成；1st flush：一潮菇清床；3rd flush：三潮
菇清床. 
T1, T2 and T3 represent different trials of experiments. BM: Basic mixture; PII: End of phase II compost; Filling: Mycelium covered; Pinning: Primordial 
initiation. 1st flush: At the end of the first flush; 3rd flush: At the end of the third flush.
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酵结束时期显著增加. 

根 据所有样品在 属水平的物种注释及丰度信息，选 取

丰度 排 名前 20的属及其 在每 个样品中的丰度信息 绘 制热

图，并从分类信息和样品间差 异两个层面进 行聚类，便于

结 果 展 示 和 信息 发 现，从而找出 研 究 样 品中聚 集 较 多 的

物种或 样品.  结果如图3B所 示，堆 肥 过 程中3个取样 时期

的样品优势菌群分别聚为一类，对于建 堆期，丰度较高的

有拟杆菌门的普氏菌属（Prevotella）和厚壁菌门的芽 孢杆

菌属（Bacillus）；对于一次 发酵 结束 期，优 势菌集中在 栖

热菌门的Thermus、Truepera和Caldicoprobacter属等，其中
Caldicoprobacter属的细菌具有降解木聚糖的功能；对于二

次发酵结束期，丰度较高的优势菌有绿弯菌门的厌氧绳菌属

（Anaerolineaceae）、噬纤维素菌门Chryseolinea属、放线菌门

热多孢菌属（Thermopolyspora）和变形菌门的假黄单胞菌属

（Pseudoxanthomonas）. 堆肥期的优势菌属多具有木质纤维

素降解功能. 

2.6  产量与生物学效率
3个批次密云库区杂草培养料的单位面积产量 结果 表

明，一潮菇产量占总产比例最高，二潮菇次之，其总产量分

别为17.1、19.7、19.3 kg/m2（表4）. T1批次的产量最低，这可能

与培养料二次发酵结束时含氮量偏低有关，另外，也与蘑菇

场采用的鸡粪质量、管理条件不完全一致有关.  

表4  蘑菇产量与生物学效率
Table 4  The yield and biological efficiency (BE) of mushroom 

批次
Trial

产量 Yield (Y/kg m-2) 总产量
Total yield 
(Y/kg m-2)

生物转化率
BE (r/%)一潮菇

1st flush
二潮菇

2nd flush
三潮菇
3rd flush

T1 6.8 6.3 4.0 17.1 52.7
T2 7.3 7.0 5.4 19.7 52.0
T3 9.7 5.3 4.3 19.3 53.0

3  讨论与结论

本研究是在2015年以来密云杂草料连续在生产上使用

的基础上，在2个基地系统测定的结果. 从培养料理化性质

结果分析，T1批次培养料的含碳量、含氮量和灰分含量与T2
和T3批次存在明显差异. 原因可能与杂草原料组成的稳定

性、均一性有关，但更重要的可能是鸡粪的质量，T1的灰分

明显高于T2、T3，试验中对两基地鸡粪原料均有测定，T1所

用鸡粪质量较差. 含氮量指标还表明库区杂草一次 发酵 结

束时含氮量下降，出现这种现象可能与杂草本身结构有关，

杂草的饱和吸水量低于麦秸，在其自身没有充分软化时不易

表3  有效序列数、各分类水平物种数及测序的覆盖度指数  
Table 3  The effective sequence numbers, species numbers at each classification level and coverage indexes

样品 Sample 序列数 Sequence 门 Phylum 纲 Class 目 Order 科 Family 属 Genus 覆盖度指数 Coverage

BM
T1 56893 18 33 72 128 238 0.998
T2 51555 16 32 70 129 255 0.998
T3 40528 15 29 64 115 230 0.998

PI
T1 41803 15 32 68 119 186 0.997
T2 44181 16 35 79 141 224 0.997
T3 50686 17 35 78 136 231 0.997

PII
T1 50022 18 37 75 147 216 0.998
T2 48428 15 34 80 148 226 0.998
T3 48499 16 33 69 124 211 0.998

TI、T2、T3代表3个不同的实验批次. BM：建堆期；PI：一次发酵结束期；PII：二次发酵结束期. 
T1, T2, T3 represent different trials of experiments. BM: Basic mixture; PI: End of phase I compost; PII: End of phase II compost.

图2  杂草培养料各时期木质纤维素降解相关酶活性. TI、T2、T3代表3
个不同的实验批次. A：纤维素酶；B：木聚糖酶；C：漆酶. BM：建堆期；
PII：二次发酵结束期；Filling：菌丝长满；Pinning：原基形成；1st flush：
一潮菇清床；3rd flush：三潮菇清床.  
Fig. 2  The activities of lignocellulosic enzymes in weed-based compost 
at different phases. T1, T2, T3 represent different trials of experiments. A: 
Cellulose enzyme; B: Xylanase; C: Laccase. BM: Basic mixture; PII: End of 
phase II compost; Filling: Mycelium covered; Pinning: Primordial initiation; 
1st flush: At the end of the first flush; 3rd flush: At the end of the third flush.
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留住氮源；通常二次 发酵 结束后麦草鸡粪培养料含氮量在

2.0%-2.4%，含水量在67%-70% [24-25] . 为了使二次发酵结束的

杂草培养料达到该指标，滦平的T2和T3批次在混料和一次

发酵 转隧道的过程中分次添加了豆粕，二次 发酵结束含氮

量分别达到了2.13%、2.10%，但T1批次仅在混料时一次性添

加豆粕，二次发酵结束含氮量偏低，为1.64%，最终产量统计

T1批次也低于T2和T3.  堆肥期间含水量也是一个非常关键

的因素[19]，3个批次二次发酵结束的含水量分别是69.75%、

70.53%、69.86%，符合培养料制作完成时的水分要求. 

 荷兰麦草配方 在二次 发酵 结束后 培养料中含有大 约

13%的纤维素和大约13%的半纤维素, 大约26%（w）的木质

素[4]. 本研究数据显示，二次发酵结束后纤维素的含量在16-
20%，高于荷兰的麦草数据；半纤维素的含量在13%左右，接

近荷兰麦草的测定结果；木质素的含量在27%-30%，高于麦

草培养料. 从培养料的物质利用来看，荷兰的麦草配方二次

发酵结束与原料预混建堆期相比，已经有50%-60%的半纤维

素和纤维素被利用，木质素在很大程度上仍然是完整的[18]，

本研究中半纤维素和纤维素的利用情况与之一致，但木质素

在堆肥期有25%-30%被利用，这可能与国内的发酵时间和工

艺有关. 二次发酵结束后的培养料接入双孢蘑菇菌种到子

实体形成之前的过程中，也就是本研究中的菌丝长满和原基

形成两个阶段，荷兰麦草配方有15%的半纤维素和10%的纤

维素、50%的木质素被利用 [18]，而本研究中纤维素和半纤维

素的利用均低于10%，木质素的利用率只有16%-21%，培养料

发酵过程和菌丝生长过程中木质素总的利用率在50%左右，

木质素的利用情况与麦草配方不尽一致，这种现象与原料本

身的组成差异、培养料的发酵工艺、菇房管理差异等有关. 

培养料物质变化与木质纤维素降 解相关酶变化情况相

一致. 三潮菇出菇结束T2批次纤维素的利用率明显高于其他

两个批次，滤纸纤维素酶活性也明显高于另外两个批次；同

样，半纤维素利用率与木聚糖酶活性的变化情况相一致. 培

养料发酵阶段漆酶的活性几乎检测不到，在菌丝长满和原基

形成阶段迅速增加，该变化规律与前人研究报道 [26]一致. 培

养料发酵阶段没有检测到木质素降解相关酶漆酶的活性，仍

有30%左右的木质素被利用，有研究表明培养料发酵阶段木

质素降解相关酶活性极低的原因与取样时间有关，培养料发
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图3  堆肥期培养料门水平物种组成相对丰度（A）和属水平物种组成Heatmap（B）. TI、T2、T3代表3个不同的实验批次. BM：建堆期；PI：一次发酵
结束期；PII：二次发酵结束期.  
Fig. 3  Relative abundance of bacterial communities at phylum level (A) and Heatmap at genus level (B). T1, T2, T3 represent different trials of 
experiments. BM: Basic mixture; PI: End of phase I compost; PII: End of phase II compost.
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酵过程中翻堆时酶活性最高，而发酵结束期酶活性会明显下

降 [27]，也可能是木质素降解其他的相关酶如锰过氧化物酶、

木素过氧化物酶在起作用，这有待于今后研究. 

木质纤维素降解相关酶主要来自于培养料中的微生物，

本研究中发现堆肥时期优势菌群为拟杆菌门的普氏菌属，

厚壁菌门的芽孢杆菌，栖热菌门的Thermus属、Truepera属、

Caldicoprobacter属（一种木聚糖降 解菌），噬纤维素菌门

Chryseolinea属，放线菌门的热多孢菌属，变形菌门的假黄单

胞菌属，各优势细菌多具有纤维素与半纤维素降解功能 [28]. 

有研究表明，假黄单胞菌属是二次发酵料中主要的细菌 [29]. 

Agnolucci等在以橄榄废料为主要原料的工厂化堆肥中添加

芽孢杆菌和假黄单胞菌菌剂，提高了对原料的降解能力，从

而促堆肥促进原料的充分利用，由此推测，双孢蘑菇堆肥过

程中发现的Bacillus和Pseudomonas可能会对后期双孢蘑菇的

生长和产量形成产生重要影响 [30]. 另外，本研究发现在不同

实验基地的3个实验批次采用杂草料堆肥时, 建堆期和一次

发酵结束期培养料优势菌群均存在一定差异，这些差异可能

是由发酵原料如水、鸡粪等的差异造成，但二次发酵结束后

两个蘑菇场样品菌群的相对丰度分布差异变得不再明显，而

且与W. de Boer等研究报道的群落 [13]相近，由此表明以杂草

为原料采用当前的堆制发酵工艺可以达到双孢蘑菇菌丝生

长的菌群环境. 3批料产量可达到17-19 kg/m2，表明利用杂草

培养料代替麦草培养料栽培双孢蘑菇是可行的. 密云库区杂

草每年产量千吨以上，本研究结果可为其合理利用和工艺改

进提供理论依据. 
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