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养猪微生物发酵床芽胞杆菌空间分布多样性

刘国红，刘　 波∗，王阶平，朱育菁，车建美，陈倩倩，陈　 峥
福建省农业科学院农业生物资源研究所， 福州　 ３５０００３

摘要：了解微生物发酵床大栏养猪垫料中的芽胞杆菌多样性和空间分布规律，为微生物发酵床管理、芽胞杆菌新资源挖掘及菌

剂开发奠定基础。 将发酵床划分为 ３２ 个方格（４ 行 × ８ 列），采用五点取样法获得每个方格的样品。 采用可培养法从 ３２ 份样

品中分离芽胞杆菌菌株，利用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列初步鉴定所分离获得的芽胞杆菌种类。 利用聚集度指标和回归分析法，分析

芽胞杆菌的样方空间分布型。 通过 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数、Ｈｉｌｌ 指数及丰富度指数分析，揭示微生物

发酵床中芽胞杆菌的空间分布多样性。 从 ３２ 份样品中共获得芽胞杆菌 ４５２ 株，１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因鉴定结果表明它们分别隶属于

芽胞杆菌纲的 ２ 个科、８ 个属、４８ 个种。 其中，种类最多的为芽胞杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ），３０ 种；赖氨酸芽胞杆菌属（Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ），

６ 种；类芽胞杆菌属（Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ），５ 种；短芽胞杆菌属（Ｂｒｅｖｉｂａｃｉｌｌｕｓ），３ 种；鸟氨酸芽胞杆菌属（Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）、大洋芽胞杆

菌属（Ｏｃｅａｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）、少盐芽胞杆菌属（Ｐａｕｃｉｓａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ）和纤细芽胞杆菌属（Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ）各 １ 个种。 芽胞杆菌种类在发酵床

空间分布差异很大，根据其空间出现频次，可分为广分布种类，如地衣芽胞杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ）；寡分布种类，如根际芽胞

杆菌（Ｂ． ｒｈｉｚｏｓｐｈａｅｒａｅ）；少分布种类，如弯曲芽胞杆菌（Ｂ． ｆｌｅｘｕｓ）。 依据其数量，可分为高含量组优势种群，如地衣芽胞杆菌

（Ｂ． ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ）；中含量组常见种群，耐盐赖氨酸芽胞杆菌（Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｌｏｔｏｌｅｒａｎｓ）；寡含量组寡见种群，如根际芽胞杆菌

（Ｂ． ｒｈｉｚｏｓｐｈａｅｒａｅ）；低含量组偶见种群，如土地芽胞杆菌（Ｂ． ｈｕｍｉ）。 空间分布型聚集度和回归分析测定表明，芽胞杆菌在微生

物发酵床的分布类型为聚集分布。 微生物发酵床垫料中芽胞杆菌种类总含量高达 ４．４１×１０８个 ／ ｇ，其种类含量范围为 ０．０１—
９４．１×１０６个 ／ ｇ（均值为 ８．９６×１０６个 ／ ｇ），丰富度指数（Ｄ）、优势度指数（λ）、Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数（Ｈ′）和均匀度指数（Ｊ′）分别为 ０．

４９２８、０．２６３４、１．３５８９和 ０．９８０３，其中香农指数最大的单个芽胞杆菌种类为地衣芽胞杆菌（Ｂ． ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ）。 根据芽胞杆菌种类多

样性指数聚类分析，当欧式距离 λ＝ １７ 时，可分为高丰富度高含量和低丰富度低含量类型。 微生物发酵床的芽胞杆菌种类丰

富、数量高，是一个天然的菌剂“发酵罐”，有望直接作为微生物菌剂，应用于土壤改良、作物病害防控、污染治理等领域。
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ｔｈｅ ｓｐａｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｂｅｄ ｗａｓ ａｎ ａｇｇｒｅｇａｔｅｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ．
Ｉｎ ｔｈｅ ｌｉｔｔｅｒｓ， ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｒａｎｇｅ， ｔｏｔａｌ ｃｏｎｔｅｎｔ， ｒｉｃｈｎｅｓｓ， Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ， Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ， ａｎｄ Ｐｉｅｌｏｕ′ｓ ｅｖｅｎｎｅｓｓ
ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｔｈｅ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｅｒｅ ０．０１—９４．１ × １０６ ｃｆｕ ／ ｇ， ４．４１ × １０８ ｃｆｕ ／ ｇ， ０．４９２８， ０．２６３４， １．３５８９， ａｎｄ ０．９８０３，
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ． Ｍｏｒｅｏｖｅｒ， Ｂ． ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ ａｐｐｅａｒｅｄ ｔｏ ｈａｖｅ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ ｖａｌｕｅ． Ｏｎ ｔｈｅ ｂａｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ， ａｌｌ ｔｈｅ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ａ ｈｉｇｈ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｈｉｇｈ ｃｏｎｔｅｎｔ ｇｒｏｕｐ ａｎｄ ａ
ｌｏｗ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｌｏｗ ｃｏｎｔｅｎｔ ｇｒｏｕｐ． Ｔｈｅ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃａｎ ａｃｔｉｖｅｌｙ ｉｎｈａｂｉｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｂｅｄｓ ａｎｄ ｈａｖｅ ｒｉｃｈ
ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ａｂｕｎｄａｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔｓ． Ｔｈｕｓ， ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｂｅｄ ｃａｎ ｂｅ ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ ａｓ ａ ｎａｔｕｒａｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ “ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ
ｔａｎｋ，” ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｔｏ ｂｅ ｄｉｒｅｃｔｌｙ ｕｓｅｄ ａｓ ａ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｉｎｏｃｕｌｕｍ ａｎｄ ａｐｐｌｉｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｅｌｄｓ ｆｏｒ ｐｕｒｐｏｓｅｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｓｏｉｌ
ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ， ｃｒｏｐ ｄｉｓｅａｓｅ ｐｒｅｖｅｎｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｏｌ， ａｎｄ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｓｐｅｃｉｅｓ； ｐｉｇｇｅｒｙ ｂｅｄｄｉｎｇ； １６Ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ； ｓｐａｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ； ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

生猪养殖过程造成严重的环境污染，以福建省为例，２０１１ 年生猪存栏 １２９７．８０ 万头，按每天每头猪排放粪

尿加冲洗猪栏污水约 ２５ ｋｇ 计算，全年排污量高达 １１８４２．４２５ 万 ｔ，成为农业面源污染的主要污染源之一［１］。
近年来，微生物发酵床应用于养猪，采用垫料（椰糠、谷壳、菌糠、锯末等配合）铺垫猪舍，接入微生物菌剂，猪
粪尿直排其上，通过微生物原位发酵，分解猪粪、消除臭味，从而实现生猪养殖的零排放，解决养猪污染的

问题［２⁃４］。
微生物发酵床养猪思路最早可以追溯到中国 ３６０ 年前张履祥辑补《沈氏农书》记载的猪圈垫草饲养方

法［５］。 现代微生物发酵床养殖研究最早见于日本，１９７０ 年日本建立了第一个以木屑为垫料的发酵床［６］，中国

香港的 Ｔｉｑｕｉａ 等研究了发教床垫料翻堆的作用［７］，德国的 Ｋａｕｆｍａｎｎ 等研究了育肥猪发酵床猪粪营养平

衡［８］。 加拿大 Ｂｉｏｔｅｃｈ 公司于 １９８５ 年推出一个以秸秆为垫料的发酵床系统［９］，克罗地亚的 Ｍａｒｇｅｔａ 等分析了

本国养猪发酵床优缺点及其发展前景［１０］，波兰的 Ｋｎｅｃｈｔ 等研究发现发酵床猪舍猪寄生虫病流行低于漏缝地

板猪舍［１１］，刘波等设计了 ２１００ｍ２ 的大栏发酵床智能化养猪系统的猪舍［１２］。
关于发酵床微生物特性研究报道较少，刘波等研究了发酵床微生物群落脂肪酸生物标记多样性［１３］。 郑

雪芳等分析了发酵床垫料微生物亚群落的分化［１４］。 张学峰等揭示了不同深度发酵床垫料土著稳定微生物菌

群［１５］。 王迪分离鉴定了发酵床的芽胞杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ） ［１６］。 林莉莉等研究了发酵床猪舍环境与猪体表微生物

分布状况［１７］。 张庆宁从微生物发酵床筛选出了分解猪粪的芽胞杆菌［１８］。 刘让等筛选芽胞杆菌作为发酵床

发酵菌种［１９］。
微生物发酵床对猪病具有一定的生防作用，郑雪芳等研究发现微生物发酵床养猪基质垫层形成的稳定微
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生物群落结构能抑制大肠杆菌特别是致病性大肠杆菌的生长［２０］。 毕小艳研究了猪用发酵床垫料中微生物动

态变化及对猪免疫力的影响［２１］。 以往的研究表明，芽胞杆菌作为发酵床的优势菌群，具有生长优势强，耐发

酵高热，能够产生多种与猪粪降解相关的酶类［１８］，具有降解猪粪［１６］、抑制病原［２２］、清除臭味［２３］ 等的作用；随
着在发酵床饲养时间的延长，从对应猪分离的大肠杆菌的抗药性逐渐降低［１８］。

研究发酵床芽胞杆菌特性，了解发酵床芽胞杆菌空间分布多样性，对于研究发酵床微生物群落功能、猪粪

降解机理、猪病生防机理等具有重要意义。 目前，关于微生物发酵床芽胞杆菌种类结构，数量分布，空间格局

等的研究未见报道。 本研究以 ２１００ ｍ２的微生物发酵床大栏养猪为研究对象，通过空间格局采样，用可培养

法分离芽胞杆菌方法，对发酵床芽胞杆菌种类分布、数量分布、空间分布的多样性进行分析，利用空间分布型、
多样性指数评估养猪微生物发酵床中芽胞杆菌的空间分布特征，为发酵床管理、猪粪资源化利用、猪病的生防

等提供研究基础。

１　 材料与方法

１．１　 样品的采集

２０１５ 年 １ 月 ２６ 日，从福建省农业科学院福清现代设施农业样本工程示范基地大栏养猪微生物发酵床采

集样品，发酵床垫料已使用 １ａ 至 １．５ａ 左右。 该大栏发酵床猪场建筑面积为 ２１００ ｍ２（３５ ｍ × ６０ ｍ），发酵床槽

面积 １９１０ ｍ２，除两个隔离栏，养殖面积为 １６００ ｍ２，发酵床深度 ８０ ｃｍ，发酵床垫料由 ７０％椰糠和 ３０％谷壳组

成。 发酵床饲养 １６００ 头育肥猪，饲养密度为 １ 头 ／ ｍ２（图 １）。

图 １　 大栏微生物发酵床

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｐｉｇｇｅｒｙ ｂｅｄｄｉｎｇ

采样方法：将大栏发酵床宽度方向划分 ４ 栏（行），长度方向划分 ８ 栏（列），每个栏采用五点取样方法采

集 ０—２０ ｃｍ 的样品并混合获得栏的垫料样品，共采集 ３２ 个空间的 ３２ 个样品（图 ２），装入无菌聚氯乙烯塑料

瓶，带回实验室，并立即进行芽胞杆菌菌株的分离与保存。
１．２　 仪器与试剂

ＰＣＲ 仪和凝胶成像分析仪（Ｂｉｏ⁃Ｒａｄ 公司）；恒温培养箱（ＢＩ⁃ ２５０ＡＧ）购自施都凯仪器设备（上海）有限公

司；２×ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ 购自上海铂尚生物技术有限公司；引物由上海铂尚生物技术有限公司合成。 ＬＢ 培养

基：胰蛋白胨 １０．０ ｇ，酵母提取物 ５．０ ｇ，氯化钠 ５．０ ｇ，ｐＨ ７．２—７．４，琼脂 １５．０ ｇ，水 １．０ Ｌ。
１．３　 微生物发酵床芽胞杆菌分离与鉴定

通过梯度稀释涂布法分离获得微生物发酵床样品中的芽胞杆菌，根据菌落形态特征等进行芽胞杆菌种类

归类、统计计数及纯化，采用－８０ ℃甘油冷冻法进行保存。 采用 Ｔｒｉｓ⁃饱和酚法提取芽胞杆菌基因组 ＤＮＡ。 采

用通用细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 引物进行扩增、测序，主要参考 Ｌｉｕ 等描述的方法［２４］。 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因扩增引物为 ２７Ｆ
（５′⁃ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＣＴＧＧＣＴＣＡＧ⁃３′）和 １４９２Ｒ（５′⁃ＧＧＴＴＡＣＣＴＴＧＴＴＡＣＧＡＣＴＴ⁃３′）。 检测出有条带的菌株 ＰＣＲ
产物送至上海铂尚生物技术有限公司进行测序。 将测序所得 １６Ｓ ｒＲＮＡ 序列在韩国网站 （ ＥＺｔａｘｏｎ⁃ｅ．
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ｅｚｂｉｏｃｌｏｕｄ．ｎｅｔ）上进行序列比对分析［２５］，初步判断得出芽胞杆菌种的分类地位。 根据 Ｔｉｎｄａｌｌ 等描述，当 １６Ｓ
ｒＲＮＡ 相似性＞９７％时可定义为同一个分类单元［２６］。

图 ２　 发酵床空间采集格局

Ｆｉｇ．２　 Ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｂｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐｉｇｇｒｅｙ

１．４　 微生物发酵床样方芽胞杆菌种类与数量空间分布

微生物发酵床划分成横向 ４ 个单元，纵向 ８ 个单元，共取样 ３２ 个空间样本。 统计各空间样本芽胞杆菌种

类数、数量总和、最大值、最小值、平均值等，比较发酵床空间样本芽胞杆菌种类与数量的变化，绘制直方图分

析芽胞杆菌种类在微生物发酵床空间样本中出现频次和数量。
１．５　 微生物发酵床芽胞杆菌空间分布型

基于微生物发酵床 ４ 行 ８ 列采集方案，构建数据矩阵，统计每行样本芽胞杆菌平均值和方差，利用聚集度

指标和回归分析法，分析芽胞杆菌样方空间分布型（表 １）。

表 １　 微生物发酵床芽胞杆菌空间分布型指数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ ｏｆ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｌｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｉｇｇｅｒｙ ｂｅｄｄｉｎｇ

聚集度指标
Ａｇｇｒｅｇａｔｉｏｎ ｉｎｄｉｃｅｓ

方程
Ｅｑｕａｔｉｏｎ

注释
Ｎｏｔｅ

判别
Ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｉｏｎ

平 均 拥 挤 度 （ ｍ∗ ） Ｍｅａｎ
Ｃｒｏｗｄｉｎｇ ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ

ｍ∗ ＝ ｘ ＋ ｓ２

ｘ
ｘ 为平均数，
ｓ２为方差

Ｉ 指标 Ｉ ｉｎｄｅｘ Ｉ ＝ ｓ２

ｘ
－ １

ｘ 为平均数，
ｓ２为方差

当 Ｉ＜０ 时为均匀分布，当 Ｉ＝ ０ 时为随机分布，当 Ｉ＞０ 时为聚
集分布

ｍ∗ ／ ｍ 指标 ｍ∗ ／ ｍ ｉｎｄｅｘ
ｍ∗

ｍ
＝ ｍ∗

ｘ
ｍ∗为平均拥挤度，ｘ
为平均数

当 ｍ∗ ／ ｍ＜１ 时为均匀分布；当 ｍ∗ ／ ｍ＝ １ 时为随机分布；当
ｍ∗ ／ ｍ＞１ 时为聚集分布

ＣＡ 指标 ＣＡ ｉｎｄｅｘ ＣＡ ＝ （
ｓ２

ｘ
－ １） ／ ｘ ｓ２为方差，

ｘ 为平均数
当 ＣＡ ＜０ 时为均匀分布，当 ＣＡ ＝ ０ 时为随机分布，当 ＣＡ ＞０
时为聚集分布

扩散系数（Ｃ）
Ｄｉｆｆｕｓｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ Ｃ ＝ ｓ２ ／ ｘ

当 Ｃ＜１ 时为均匀分布，当 Ｃ ＝ １ 时为随机分布，Ｃ＞１ 时为
聚集分布

负二项分布 Ｋ 指标
Ｋ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｎｅｇａｔｉｖｅ
ｂｉｎｏｍｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

Ｋ ＝ ｘ２ ／ （ ｓ２ － ｘ）
当 Ｋ＜０ 时为均匀分布，当 Ｋ＝ ０ 时为随机分布，当 Ｋ＞０ 时为
聚集分布

ｍ∗ ⁃ｍ 回归分析法

ｍ∗ ⁃ｍ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ
ｍ∗ ＝ α ＋ βｘ

当 ｂ＜１ 时，为均匀分布；当 ｂ ＝ １ 时，为随机分布；当 ｂ＞ １
时，为聚集分布

Ｔａｌｏｒ 幂法则 Ｔａｙｌｏｒ′ｓ ｐｏｗｅｒ ｌａｗ ｌｇｓ２ ＝ ｌｇａ ＋ ｂｌｇｘ
当 ｂ→０ 时为均匀分布，ｂ ＝ １ 时为随机分布，ｂ＞１ 时为聚集
分布
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１．６　 微生物发酵床芽胞杆菌多样性指数

以芽胞杆菌种类为样本，以样本为指标，构建数据矩阵，利用生物统计软件 ＰＲＩＭＥＲ ｖ５（Ｐｒｉｍｅｒ⁃Ｅ Ｌｔｄ．，
Ｐｌｙｍｏｕｔｈ，Ｕｎｉｔｅｄ Ｋｉｎｇｄｏｍ ［２００１］）进行计算、统计微生物发酵床芽胞杆菌种类出现频次、种类数量、丰富度指

数（Ｄ）、均匀度指数（Ｊ′）、优势度指数（λ）、Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数（Ｈ′）和 Ｈｉｌｌ 指数（Ｎ１）。
以芽胞杆菌为样本，以多样性指数为指标，构建数据矩阵，通过生物统计软件 ＳＰＳＳ １６．０，以欧氏距离为尺

度，用类平均法进行微生物发酵床芽胞杆菌多样性指数聚类分析。 多样性指数公式如下：
１）丰富度指数（Ｄ）

Ｄ ＝ （Ｓ － １） ／ ｌｇ （Ｎ）
２）均匀度指数（Ｊ′）

Ｊ′ ＝ Ｈ′ ／ ｌｇ （Ｓ）
３）优势度指数（λ）

λ ＝ ∑ Ｐ２
ｉ( ）

４）Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数（Ｈ′）

Ｈ′ ＝ ∑ Ｐ( ｉ × ｌｇＰ ｉ）

５）Ｈｉｌｌ 指数（Ｎ１） Ｎ１ ＝ ｅｘｐ （Ｈ′）
式中， Ｐ ｉ ＝ Ｎｉ ／ Ｎ 。 Ｎｉ为第 ｉ 种芽胞杆菌的数量，Ｓ 为芽胞杆菌占据的单元总数，Ｎ 为芽胞杆菌种类个体总数。

２　 结果与分析

２．１　 微生物发酵床芽胞杆菌的分离与鉴定

实验结果见表 ２。 根据菌落形态特征区分，从 ３２ 份微生物发酵床空间样品中分离获得了芽胞杆菌 ４５２
株，通过 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列比对分析，所有芽胞杆菌菌株相似性皆大于 ９７．０％，鉴定为 ４８ 个种，隶属于芽胞

杆菌纲的 ２ 个科即芽胞杆菌科 （ Ｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ） 和类芽胞杆菌科 （ Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ），８ 个属即芽胞杆菌属

（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）（３０ 种）、类芽胞杆菌属（Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）（５ 种）、赖氨酸芽胞杆菌属（Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）（６ 种）、短芽胞杆

菌属（Ｂｒｅｖｉｂａｃｉｌｌｕｓ） （３ 种）、鸟氨酸芽胞杆菌属（Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ） （１ 种）、大洋芽胞杆菌属（Ｏｃｅａｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）
（１ 种）、少盐芽胞杆菌属（Ｐａｕｃｉｓａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ）（１ 种）和纤细芽胞杆菌属（Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ）（１ 种）。

表 ２　 微生物发酵床芽胞杆菌种类分离与鉴定

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｏｆ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｐｉｇｇｅｒｙ ｂｅｄｄｉｎｇ

编号 Ｎｏ． 菌株编号
Ｓｔｒａｉｎ ｎｏ

１６Ｓ ｒＲＮＡ 相似性 ／ ％
１６Ｓ ｒＲＮＡｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ

物种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ ｎａｍｅ

种类数
Ｎｕｍｂｅｒ

［１］ ＦＪＡＴ⁃４１４５６ ９８．１ 高地芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｌｔｉｔｕｄｉｄｎｓ ３０
［２］ ＦＪＡＴ⁃４１６７８ ９９．３ 解淀粉芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ
［３］ ＦＪＡＴ⁃４１６１４ ９９．５ 阿氏芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｒｙａｂｈａｔｔａｉ
［４］ ＦＪＡＴ⁃４１７０８ １００ 蜡状芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｅｒｅｕｓ
［５］ ＦＪＡＴ⁃４１５９９ ９９．５ 环状芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｉｒｃｕｌａｎｓ
［６］ ＦＪＡＴ⁃４１６２３ ９９．７ 克劳氏芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｌａｕｓｉｉ
［７］ ＦＪＡＴ⁃４１４０７ ９９．１０ 蚯蚓芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｅｉｓｅｎｉａｅ
［８］ ＦＪＡＴ⁃４１６４４ ９９．０ 弯曲芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｆｌｅｘｕｓ
［９］ ＦＪＡＴ⁃４２９２３ ９９．３ 海口芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｉｋｏｕｅｎｓｉｓ
［１０］ ＦＪＡＴ⁃４１６３９ ９９．５ 嗜盐噬糖芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｌｏｓａｃｃｈａｒｏｖｏｒａｎｓ
［１１］ ＦＪＡＴ⁃４１６７９ ９９．８ 霍氏芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｈｏｒｎｅｃｋｉａｅ
［１２］ ＦＪＡＴ⁃４１７０９ ９７．９ 土地芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｈｕｍｉ
［１３］ ＦＪＡＴ⁃４１６２７ ９９．３ 印空研芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｉｓｒｏｎｅｎｓｉｓ
［１４］ ＦＪＡＴ⁃４１６２９ ９９．７ 柯赫芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｋｏｃｈｉｉ
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续表

编号 Ｎｏ． 菌株编号
Ｓｔｒａｉｎ ｎｏ

１６Ｓ ｒＲＮＡ 相似性 ／ ％
１６Ｓ ｒＲＮＡｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ

物种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ ｎａｍｅ

种类数
Ｎｕｍｂｅｒ

［１５］ ＦＪＡＴ⁃４１６０９ ９９．３ 地衣芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ
［１６］ ＦＪＡＴ⁃４１２２４ ９９．４ 黄海芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍａｒｉｓｆｌａｖｉ
［１７］ ＦＪＡＴ⁃４１７１４ ９９．８ 嗜常温芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｓｏｐｈｉｌｕｍ
［１８］ ＦＪＡＴ⁃４１６０４ ９９．５ 甲基营养型芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏｐｈｉｃｕｓ
［１９］ ＦＪＡＴ⁃４１６０２ ９８．２ 尼氏芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｎｅａｌｓｏｎｉｉ
［２０］ ＦＪＡＴ⁃４１４０８ ９９．５ 烟酸芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｎｉａｃｉｎｉ
［２１］ ＦＪＡＴ⁃４１２０６ ９８．８ 海床类芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｏｃｅａｎｉｓｅｄｉｍｉｎｉｓ
［２２］ ＦＪＡＴ⁃４１６３８ ９９．０ 蔬菜芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｏｌｅｒｏｎｉｕｓ
［２３］ ＦＪＡＴ⁃４１６４１ ９９．７ 根际芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｒｈｉｚｏｓｐｈａｅｒａｅ
［２４］ ＦＪＡＴ⁃４１４９４ ９９．６ 暹罗芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｉａｍｅｎｓｉｓ
［２５］ ＦＪＡＴ⁃４１６０８ ９９．９ 青贮窖芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｉｒａｌｉｓ
［２６］ ＦＪＡＴ⁃４１５１８ ９９．９ 枯草芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ
［２７］ ＦＪＡＴ⁃４１２１９ ９９．９ 特基拉芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｅｑｕｉｌｅｎｓｉｓ
［２８］ ＦＪＡＴ⁃４１５９３ ９８．２ 泰门芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｉｍｏｎｅｎｓｉｓ
［２９］ ＦＪＡＴ⁃４１２５２ ９９．５ 越南芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｖｉｅｔｎａｍｅｎｓｉｓ
［３０］ ＦＪＡＴ⁃４１６３３ ９９．８ 厦门芽胞杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｘｉａｍｅｎｅｎｓｉｓ
［３１］ ＦＪＡＴ⁃４１６３５ ９９．９ 波茨坦短芽胞杆菌 Ｂｒｅｖｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｂｏｒｓｔｅｌｅｎｓｉｓ ３
［３２］ ＦＪＡＴ⁃４１４６７ ９９．２ 居湖短芽胞杆菌 Ｂｒｅｖｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｍｎｏｐｈｉｌｕｓ
［３３］ ＦＪＡＴ⁃４１６４０ ９９．６ 硝化短芽胞杆菌 Ｂｒｅｖｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｎｉｔｒｉｆｉｃａｎｓ
［３４］ ＦＪＡＴ⁃４１６５３ ９９．０ 海洋纤细芽胞杆菌 Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｍａｒｉｎｕｓ １
［３５］ ＦＪＡＴ⁃４１６０６ ９８．５ 清国酱赖氨酸芽胞杆菌 Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｈｕｎｇｋｕｋｊａｎｇｉ ６
［３６］ ＦＪＡＴ⁃４１６４６ ９７．５ 堆肥赖氨酸芽胞杆菌 Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｏｍｐｏｓｔｉ
［３７］ ＦＪＡＴ⁃４１６１１ ９９．６ 纺锤形赖氨酸芽胞杆菌 Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｆｕｓｉｆｏｒｍｉｓ
［３８］ ＦＪＡＴ⁃４１６１０ ９９．７ 耐盐赖氨酸芽胞杆菌 Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｌｏｔｏｌｅｒａｎｓ
［３９］ ＦＪＡＴ⁃４１６１２ ９９．６ 长赖氨酸芽胞杆菌 Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｍａｃｒｏｉｄｅｓ
［４０］ ＦＪＡＴ⁃４１６０７ ９９．３ 锰矿土赖氨酸芽胞杆菌 Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｍａｎｇａｎｉｃｕｓ
［４１］ ＦＪＡＴ⁃４２９３０ ９９．４ 淤泥大洋芽胞杆菌 Ｏｃｅａｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ ｃａｅｎｉ １
［４２］ ＦＪＡＴ⁃４１６１９ ９８．７ 拾蛤鸟氨酸芽胞杆菌 Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｃａｐｈａｒｃａｅ １
［４３］ ＦＪＡＴ⁃４１２０１ ９９．９ 巴伦氏类芽胞杆菌 Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｂａｒｅｎｇｏｌｔｚｉｉ
［４４］ ＦＪＡＴ⁃４１６５６ ９９．０ 人参土芽胞杆菌 Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｇｉｎｓｅｎｇｉｔｅｒｒａｅ
［４５］ ＦＪＡＴ⁃４１４８４ ９８．３ 伊利诺伊类芽胞杆菌 Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｉｌｌｉｎｏｉｓｅｎｓｉｓ
［４６］ ＦＪＡＴ⁃４１５２６ ９９．５ 牛奶类芽胞杆菌 Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｌａｃｔｉｓ
［４７］ ＦＪＡＴ⁃４１６７３ ９８．４ 饲料类芽胞杆菌 Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｐａｂｕｌｉ
［４８］ ＦＪＡＴ⁃４１３７１ ９８．３ 小球状少盐芽胞杆菌 Ｐａｕｃｉｓａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｇｌｏｂｕｌｕｓ １

　 　 ＦＪＡＴ 是 ＦｕＪｉａｎ Ａｇａｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ（福建农业科技）的缩写

２．２　 微生物发酵床样本芽胞杆菌空间分布

２．２．１　 微生物发酵床空间样本芽胞杆菌种类分布

实验结果见表 ３。 微生物发酵床划分成横向 ４ 个单元、纵向 ８ 个单元，共取样 ３２ 个空间样本，分离鉴定统

计各空间样本中芽胞杆菌的种类和数量，结果表明：（１）各空间样本芽胞杆菌种类差异很大，从最多的 １４ 种

（ＭＦ⁃１⁃３）到最少的 ５ 种（ＭＦ⁃６⁃３）；（２）芽胞杆菌分布在发酵床空间差异很大，有些芽胞杆菌种类分布在多个

空间样本中，如阿氏芽胞杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｒｙａｂｈａｔｔａｉ）可以分布在空间样本 ＭＦ⁃１⁃１、ＭＦ⁃１⁃２、ＭＦ⁃１⁃３、ＭＦ⁃ １⁃ ４ 等

１９ 个空间样本中，有些种类只分布在特定的空间样本中，如海口芽胞杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｉｋｏｕｅｎｓｉｓ）仅分布在空间

样本 ＭＦ⁃５⁃３，居湖短芽胞杆菌（Ｂｒｅｖｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｍｎｏｐｈｉｌｕｓ）仅分布在空间样本 ＭＦ⁃４⁃１ 等；（３）芽胞杆菌单个菌株

在一个空间样本中的最大含量是环状芽胞杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｉｒｃｕｌａｎｓ），分布数量为 ５０．０×１０６个 ／ ｇ（ＭＦ⁃１⁃ ４）；含量

最小的是印空研芽胞杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｉｓｒｏｎｅｎｓｉｓ）等，分布数量为 ０．０１×１０６个 ／ ｇ（ＭＦ⁃４⁃３）。
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表 ３　 微生物发酵床空间样本芽胞杆菌种类含量

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｐｉｇｇｅｒｙ ｂｅｄｄｉｎｇ

空间样本
Ｓａｍｐｌｅ

菌株编号
Ｓｔｒａｉｎ ｎｏ

鉴定种类
Ｃｌｏｓｅｓｔ
ｓｐｅｃｉｅｓ

含量 ／
（ ×１０６个 ／ ｇ）

Ｃｏｎｔｅｎｔ

空间样本
Ｓａｍｐｌｅ

菌株编号
Ｓｔｒａｉｎ ｎｏ

鉴定种类
Ｃｌｏｓｅｓｔ
ｓｐｅｃｉｅｓ

含量 ／
（ ×１０６个 ／ ｇ）

Ｃｏｎｔｅｎｔ

ＭＦ⁃１⁃１ ＦＪＡＴ⁃４１６１４ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｒｙａｂｈａｔｔａｉ ０．３ ＭＦ⁃４⁃３ ＦＪＡＴ⁃４１２１５ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ ０．５

１２ 种 ＦＪＡＴ⁃４１５９９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｉｒｃｕｌａｎｓ ５．０ ７ 种 ＦＪＡＴ⁃４１２０９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｉｓｒｏｎｅｎｓｉｓ ０．０１

ＦＪＡＴ⁃４１６１６ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ １．０ ＦＪＡＴ⁃４１２１４ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｒｙａｂｈａｔｔａｉ ０．０５

ＦＪＡＴ⁃４１６０９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ ８．０ ＦＪＡＴ⁃４１２２０ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｋｏｃｈｉｉ ２．７

ＦＪＡＴ⁃４１６０４ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏｐｈｉｃｕｓ １．０ ＦＪＡＴ⁃４１２１６ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ ０．２

ＦＪＡＴ⁃４１６０２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｎｅａｌｓｏｎｉｉ ２．３ ＦＪＡＴ⁃４１２１９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｅｑｕｉｌｅｎｓｉｓ １．３

ＦＪＡＴ⁃４１６０８ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｉｒａｌｉｓ ０．２ ＦＪＡＴ⁃４１２１３ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ １．０

ＦＪＡＴ⁃４１６１１ Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｆｕｓｉｆｏｒｍｉｓ ０．１ ＭＦ⁃４⁃４ ＦＪＡＴ⁃４１４９５ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｋｏｃｈｉｉ ０．１

ＦＪＡＴ⁃４１６１０ Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｌｏｔｏｌｅｒａｎｓ ０．１ ７ 种 ＦＪＡＴ⁃４１４８８ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｅｉｓｅｎｉａｅ ０．５

ＦＪＡＴ⁃４１６１２ Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｍａｃｒｏｉｄｅｓ ０．１ ＦＪＡＴ⁃４１４８９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ ０．３

ＦＪＡＴ⁃４１６０６ Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｈｕｎｇｋｕｋｊａｎｇｉ １．０ ＦＪＡＴ⁃４１４９４ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｉａｍｅｎｓｉｓ ０．０７

ＦＪＡＴ⁃４１６０７ Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｍａｎｇａｎｉｃｕｓ ０．３ ＦＪＡＴ⁃４１４９１ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｅｑｕｉｌｅｎｓｉｓ ２．５

ＭＦ⁃１⁃２ ＦＪＡＴ⁃４１６２０ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｒｙａｂｈａｔｔａｉ ３．０ ＦＪＡＴ⁃４１４９２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ ０．２

１１ 种 ＦＪＡＴ⁃４１６２２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｉｒｃｕｌａｎｓ ２．０ ＦＪＡＴ⁃４１４９６ Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｍａｒｉｎｕｓ＇ ０．１

ＦＪＡＴ⁃４１６２３ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｌａｕｓｉｉ １．０ ＭＦ⁃５⁃１ ＦＪＡＴ⁃４１５０４ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ ０．３

ＦＪＡＴ⁃４１６２５ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ １．０ ７ 种 ＦＪＡＴ⁃４１４９８ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｋｏｃｈｉｉ ０．８

ＦＪＡＴ⁃４１６２９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｋｏｃｈｉｉ ２．０ ＦＪＡＴ⁃４１４９９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ １．５

ＦＪＡＴ⁃４１６３０ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ １．０ ＦＪＡＴ⁃４１５０３ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｒｈｉｚｏｓｐｈａｅｒａｅ ０．１

ＦＪＡＴ⁃４１６２１ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏｐｈｉｃｕｓ ５．０ ＦＪＡＴ⁃４１５１１ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｅｑｕｉｌｅｎｓｉｓ １．８

ＦＪＡＴ⁃４１６３３ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｘｉａｍｅｎｅｎｓｉｓ ０．１ ＦＪＡＴ⁃４１５０６ Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｌｏｔｏｌｅｒａｎｓ ０．７

ＦＪＡＴ⁃４１６２７ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｉｓｒｏｎｅｎｓｉｓ １．０ ＦＪＡＴ⁃４１５１０ Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｃａｐｈａｒｃａｅ １．２

ＦＪＡＴ⁃４１６３２ Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｌｏｔｏｌｅｒａｎｓ ０．７ ＭＦ⁃５⁃２ ＦＪＡＴ⁃４１５１９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ ０．０２

ＦＪＡＴ⁃４１６１９ Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｃａｐｈａｒｃａｅ ０．１ １１ 种 ＦＪＡＴ⁃４１５１２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ ０．３

ＭＦ⁃１⁃３ ＦＪＡＴ⁃４１６３６ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｎｅａｌｓｏｎｉｉ １０．０ ＦＪＡＴ⁃４１５１３ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｅｒｅｕｓ ０．０４

１４ 种 ＦＪＡＴ⁃４１６５２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｒｙａｂｈａｔｔａｉ ５．０ ＦＪＡＴ⁃４１５１５ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｆｉｅｘｕｓ ０．１８

ＦＪＡＴ⁃４１６４２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｉｒｃｕｌａｎｓ ２．０ ＦＪＡＴ⁃４１５２３ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｌａｕｓｉｉ ０．１２

ＦＪＡＴ⁃４１６３９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｌｏｓａｃｃｈａｒｏｖｏｒａｎｓ ２．０ ＦＪＡＴ⁃４１５２７ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｋｏｃｈｉｉ ０．０２

ＦＪＡＴ⁃４１６４３ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ ２．０ ＦＪＡＴ⁃４１５２０ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ ０．４８

ＦＪＡＴ⁃４１６４８ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏｐｈｉｃｕｓ ２．０ ＦＪＡＴ⁃４１５２４ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｉａｍｅｎｓｉｓ ０．０１

ＦＪＡＴ⁃４１６３８ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｏｌｅｒｏｎｉｕｓ ３．０ ＦＪＡＴ⁃４１５１８ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ ０．０８

ＦＪＡＴ⁃４１６４１ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｒｈｉｚｏｓｐｈａｅｒａｅ ０．１ ＦＪＡＴ⁃４１５１６ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｅｑｕｉｌｅｎｓｉｓ ０．０９

ＦＪＡＴ⁃４１６３５ Ｂｒｅｖｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｂｏｒｓｔｅｌｅｎｓｉｓ ０．１ ＦＪＡＴ⁃４１５２６ Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｌａｃｔｉｓ ０．１５

ＦＪＡＴ⁃４１６４０ Ｂｒｅｖｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｎｉｔｒｉｆｉｃａｎｓ ０．２ ＭＦ⁃５⁃３ ＦＪＡＴ⁃４２９２４ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ ０．１

ＦＪＡＴ⁃４１６４４ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｆｉｅｘｕｓ １．０ ８ 种 ＦＪＡＴ⁃４２９１９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｒｙａｂｈａｔｔａｉ ０．３

ＦＪＡＴ⁃４１６４９ Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｏｍｐｏｓｔｉ ２．１ ＦＪＡＴ⁃４２９２９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｌａｕｓｉｉ ０．１

ＦＪＡＴ⁃４１６５０ Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｌｏｔｏｌｅｒａｎｓ ０．２ ＦＪＡＴ⁃４２９２６ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｋｏｃｈｉｉ ０．４

ＦＪＡＴ⁃４１６３７ Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｃａｐｈａｒｃａｅ ０．２ ＦＪＡＴ⁃４２９２５ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ ０．５

ＭＦ⁃１⁃４ １２ 种 ＦＪＡＴ⁃４１６５６ Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｇｉｎｓｅｎｇｉｔｅｒｒａｅ ２０．０ ＦＪＡＴ⁃４２９２３ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｉｋｏｕｅｎｓｉｓ １．０

ＦＪＡＴ⁃４１６５８ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｒｙａｂｈａｔｔａｉ ２０．０ ＦＪＡＴ⁃４２９２１ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ ５．０

ＦＪＡＴ⁃４１６６７ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ ０．２ ＦＪＡＴ⁃４２９３０ Ｏｃｅａｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ ｃａｅｎｉ ０．２

ＦＪＡＴ⁃４１６６８ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｉｒｃｕｌａｎｓ ５０．０ ＭＦ⁃５⁃４ ＦＪＡＴ⁃４１５３２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ ０．１２

ＦＪＡＴ⁃４１６６２ Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｌｏｔｏｌｅｒａｎｓ １．０ ７ 种 ＦＪＡＴ⁃４１５３６ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｌａｕｓｉｉ ０．３

ＦＪＡＴ⁃４１６６３ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｌｏｓａｃｃｈａｒｏｖｏｒａｎｓ ４．０ ＦＪＡＴ⁃４１５４２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｋｏｃｈｉｉ ０．１

ＦＪＡＴ⁃４１６５４ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ ０．４ ＦＪＡＴ⁃４１５３７ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ １．１

０２９６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　
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续表

空间样本
Ｓａｍｐｌｅ

菌株编号
Ｓｔｒａｉｎ ｎｏ

鉴定种类
Ｃｌｏｓｅｓｔ
ｓｐｅｃｉｅｓ

含量 ／
（ ×１０６个 ／ ｇ）

Ｃｏｎｔｅｎｔ

空间样本
Ｓａｍｐｌｅ

菌株编号
Ｓｔｒａｉｎ ｎｏ

鉴定种类
Ｃｌｏｓｅｓｔ
ｓｐｅｃｉｅｓ

含量 ／
（ ×１０６个 ／ ｇ）

Ｃｏｎｔｅｎｔ

ＦＪＡＴ⁃４１６６０ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏｐｈｉｃｕｓ ０．６ ＦＪＡＴ⁃４１５２９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｒｈｉｚｏｓｐｈａｅｒａｅ ０．１

ＦＪＡＴ⁃４１６６６ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｎｅａｌｓｏｎｉｉ ０．２ ＦＪＡＴ⁃４１５４１ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｅｑｕｉｌｅｎｓｉｓ ０．１

ＦＪＡＴ⁃４１６６１ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｏｌｅｒｏｎｉｕｓ １ ＦＪＡＴ⁃４１５３９ Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｌｏｔｏｌｅｒａｎｓ ０．６

ＦＪＡＴ⁃４１６５９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｒｈｉｚｏｓｐｈａｅｒａｅ ０．１ ＭＦ⁃６⁃１ ＦＪＡＴ⁃４１２２３ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏｐｈｉｃｕｓ ０．２９

ＦＪＡＴ⁃４１６５３ Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｍａｒｉｎｕｓ ０．１ ６ 种 ＦＪＡＴ⁃４１２２５ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｒｙａｂｈａｔｔａｉ ９．２

ＭＦ⁃２⁃１ ＦＪＡＴ⁃４１６７９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｈｏｒｎｅｃｋｉａｅ １．０ ＦＪＡＴ⁃４１２３６ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｉｒｃｕｌａｎｓ ０．３

８ 种 ＦＪＡＴ⁃４１６８４ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｉｒｃｕｌａｎｓ ４．３ ＦＪＡＴ⁃４１２３４ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｋｏｃｈｉｉ ０．１

ＦＪＡＴ⁃４１６８２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｌａｕｓｉｉ ２．０ ＦＪＡＴ⁃４１２３５ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ ２．６

ＦＪＡＴ⁃４１６７４ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｌｏｓａｃｃｈａｒｏｖｏｒａｎｓ ２．０ ＦＪＡＴ⁃４１２２４ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍａｒｉｓｆｌａｖｉ ０．１

ＦＪＡＴ⁃４１６８３ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ ３．０ ＭＦ⁃６⁃２ ＦＪＡＴ⁃４１５５２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ １．０

ＦＪＡＴ⁃４１６７０ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ ５．０ ６ 种 ＦＪＡＴ⁃４１５４８ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｌａｕｓｉｉ ０．２

ＦＪＡＴ⁃４１６７３ Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｐａｂｕｌｉ ０．２ ＦＪＡＴ⁃４１５４５ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ １．７

ＦＪＡＴ⁃４１６７８ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ ２．０ ＦＪＡＴ⁃４１５５１ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏｐｈｉｃｕｓ ０．１

ＭＦ⁃２⁃２ ＦＪＡＴ⁃４１６９４ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｒｙａｂｈａｔｔａｉ ２．０ ＦＪＡＴ⁃４１５４９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｅｑｕｉｌｅｎｓｉｓ １．７

８ 种 ＦＪＡＴ⁃４１６８９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｉｒｃｕｌａｎｓ １．０ ＦＪＡＴ⁃４１５４４ Ｂｒｅｖｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｂｏｒｓｔｅｌｅｎｓｉｓ ０．１

ＦＪＡＴ⁃４１６９０ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｌａｕｓｉｉ １．０ ＭＦ⁃６⁃３ ＦＪＡＴ⁃４１２４４ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏｐｈｉｃｕｓ ０．５７

ＦＪＡＴ⁃４１７００ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｌｏｓａｃｃｈａｒｏｖｏｒａｎｓ ７．０ ５ 种 ＦＪＡＴ⁃４１２５５ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｒｙａｂｈａｔｔａｉ ２．４

ＦＪＡＴ⁃４１６９５ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ ２．０ ＦＪＡＴ⁃４１２４８ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｅｑｕｉｌｅｎｓｉｓ ０．０６

ＦＪＡＴ⁃４１６８７ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｋｏｃｈｉｉ ０．２ ＦＪＡＴ⁃４１２４２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｋｏｃｈｉｉ １．０

ＦＪＡＴ⁃４１６９９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏｐｈｉｃｕｓ ０．５ ＦＪＡＴ⁃４１２５２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｖｉｅｔｎａｍｅｎｓｉｓ １．０

ＦＪＡＴ⁃４１７０３ Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｃａｐｈａｒｃａｅ ０．４ ＭＦ⁃６⁃４ ＦＪＡＴ⁃４１１４３ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｌａｕｓｉｉ １．４

ＭＦ⁃２⁃３ ＦＪＡＴ⁃４１７０８ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｅｒｅｕｓ １．０ ７ 种 ＦＪＡＴ⁃４１１４６ Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｍａｃｒｏｌｉｄｅｓ ０．１

１０ 种 ＦＪＡＴ⁃４１７０５ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｒｈｉｚｏｓｐｈａｅｒａｅ １．０ ＦＪＡＴ⁃４１１４２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｉａｍｅｎｓｉｓ １．０

ＦＪＡＴ⁃４１７０９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｈｕｍｉ １．０ ＦＪＡＴ⁃４１１４７ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ ２．６

ＦＪＡＴ⁃４１７１２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｒｙａｂｈａｔｔａｉ ３．０ ＦＪＡＴ⁃４１１５０ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｅｑｕｉｌｅｎｓｉｓ １．０

ＦＪＡＴ⁃４１７１３ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｉｒｃｕｌａｎｓ １．０ ＦＪＡＴ⁃４１１４９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｅｒｅｕｓ １．０

ＦＪＡＴ⁃４１７１８ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｌｏｓａｃｃｈａｒｏｖｏｒａｎｓ １．０ ＦＪＡＴ⁃４１１４５ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ １．０

ＦＪＡＴ⁃４１７１５ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｋｏｃｈｉｉ ２．０ ＭＦ⁃７⁃１ ＦＪＡＴ⁃４１１６７ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ ３．０

ＦＪＡＴ⁃４１７０６ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ ３．０ ７ 种 ＦＪＡＴ⁃４１１７５ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｉｒｃｕｌａｎｓ ２３．０

ＦＪＡＴ⁃４１７１４ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｓｏｐｈｉｌｕｍ １．０ ＦＪＡＴ⁃４１１７２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｋｏｃｈｉｉ ２．０

ＦＪＡＴ⁃４１７０７ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏｐｈｉｃｕｓ １．７ ＦＪＡＴ⁃４１１６８ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ ６．０

ＭＦ⁃２⁃４ ＦＪＡＴ⁃４１７２９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｌａｕｓｉｉ ２．０ ＦＪＡＴ⁃４１１６６ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ １．０

１０ 种 ＦＪＡＴ⁃４１７２８ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｉｓｒｏｎｅｎｓｉｓ ４．０ ＦＪＡＴ⁃４１１７６ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｅｑｕｉｌｅｎｓｉｓ ４．０

ＦＪＡＴ⁃４１７３６ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｒｈｉｚｏｓｐｈａｅｒａｅ ２．０ ＦＪＡＴ⁃４１１７４ Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｃａｐｈａｒｃａｅ １．０

ＦＪＡＴ⁃４１７３９ Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｌｏｔｏｌｅｒａｎｓ １．０ ＭＦ⁃７⁃２ ＦＪＡＴ⁃４１２９５ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏｐｈｉｃｕｓ ０．０５

ＦＪＡＴ⁃４１７３４ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｒｙａｂｈａｔｔａｉ ３．０ ７ 种 ＦＪＡＴ⁃４１２９９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｒｙａｂｈａｔｔａｉ ０．１１

ＦＪＡＴ⁃４１７３５ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｉｒｃｕｌａｎｓ ２．０ ＦＪＡＴ⁃４１３０５ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｉｒｃｕｌａｎｓ ０．０１

ＦＪＡＴ⁃４１７２６ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ ２．０ ＦＪＡＴ⁃４１３０７ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｋｏｃｈｉｉ ０．４１

ＦＪＡＴ⁃４１７２２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｋｏｃｈｉｉ ３．０ ＦＪＡＴ⁃４１３０２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ ４．０２

ＦＪＡＴ⁃４１７２７ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ ０．７ ＦＪＡＴ⁃４１３０１ Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｌｏｔｏｌｅｒａｎｓ ０．２

ＦＪＡＴ⁃４１７３１ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏｐｈｉｃｕｓ ０．９ ＭＦ⁃７⁃３ ＦＪＡＴ⁃４１１７８ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｉｒｃｕｌａｎｓ ０．３

ＭＦ⁃３⁃１ ＦＪＡＴ⁃４１７５２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｋｏｃｈｉｉ １．０ ７ 种 ＦＪＡＴ⁃４１１８０ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｌａｕｓｉｉ ０．４

８ 种 ＦＪＡＴ⁃４１７５４ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｉｒａｌｉｓ ２．０ ＦＪＡＴ⁃４１１８１ Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｌｏｔｏｌｅｒａｎｓ ０．１

ＦＪＡＴ⁃４１７４２ Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｍａｒｉｎｕｓ ４．０ ＦＪＡＴ⁃４１１８２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｋｏｃｈｉｉ １．６

ＦＪＡＴ⁃４１７４６ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｒｙａｂｈａｔｔａｉ ２．０ ＦＪＡＴ⁃４１１８４ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ １．５

１２９６　 ２０ 期 　 　 　 刘国红　 等：养猪微生物发酵床芽胞杆菌空间分布多样性 　
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续表

空间样本
Ｓａｍｐｌｅ

菌株编号
Ｓｔｒａｉｎ ｎｏ

鉴定种类
Ｃｌｏｓｅｓｔ
ｓｐｅｃｉｅｓ

含量 ／
（ ×１０６个 ／ ｇ）

Ｃｏｎｔｅｎｔ

空间样本
Ｓａｍｐｌｅ

菌株编号
Ｓｔｒａｉｎ ｎｏ

鉴定种类
Ｃｌｏｓｅｓｔ
ｓｐｅｃｉｅｓ

含量 ／
（ ×１０６个 ／ ｇ）

Ｃｏｎｔｅｎｔ

ＦＪＡＴ⁃４１７５０ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ ２．０ ＦＪＡＴ⁃４１１７９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏｐｈｉｃｕｓ ０．３

ＦＪＡＴ⁃４１７４１ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ ６．０ ＦＪＡＴ⁃４１１９０ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ ０．１

ＦＪＡＴ⁃４１７４７ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏｐｈｉｃｕｓ ０．５ ＭＦ⁃７⁃４ ＦＪＡＴ⁃４１３０９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｋｏｃｈｉｉ ０．１６

ＦＪＡＴ⁃４１７４０ Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｃａｐｈａｒｃａｅ ０．１ ５ 种 ＦＪＡＴ⁃４１３１２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ ０．０３

ＭＦ⁃３⁃２ ＦＪＡＴ⁃４１３８２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｒｙａｂｈａｔｔａｉ ２．０ ＦＪＡＴ⁃４１３１７ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏｐｈｉｃｕｓ ０．２１

８ 种 ＦＪＡＴ⁃４１３７５ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｉｒｃｕｌａｎｓ ２．０ ＦＪＡＴ⁃４１３１８ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｒｙａｂｈａｔｔａｉ ０．２

ＦＪＡＴ⁃４１３７４ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｌｏｓａｃｃｈａｒｏｖｏｒａｎｓ １．０ ＦＪＡＴ⁃４１３１９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ ０．２

ＦＪＡＴ⁃４１３８６ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ １５．０ ＭＦ⁃８⁃１ ＦＪＡＴ⁃４１３２３ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏｐｈｉｃｕｓ ０．１８

ＦＪＡＴ⁃４１３８０ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏｐｈｉｃｕｓ ０．６ ７ 种 ＦＪＡＴ⁃４１３２２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｒｙａｂｈａｔｔａｉ １．２

ＦＪＡＴ⁃４１３７２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｒｈｉｚｏｓｐｈａｅｒａｅ ０．４ ＦＪＡＴ⁃４１３３１ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｉｒｃｕｌａｎｓ ０．１

ＦＪＡＴ⁃４１３９２ Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｌｏｔｏｌｅｒａｎｓ ０．２ ＦＪＡＴ⁃４１３２８ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｋｏｃｈｉｉ ０．１

ＦＪＡＴ⁃４１３７１ Ｐａｕｃｉｓａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｇｌｏｂｕｌｕｓ ０．２ ＦＪＡＴ⁃４１３２４ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ ２．９

ＭＦ⁃３⁃３ ＦＪＡＴ⁃４１３９９ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｒｙａｂｈａｔｔａｉ ０．２ ＦＪＡＴ⁃４１３２９ Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｌｏｔｏｌｅｒａｎｓ ０．３

７ 种 ＦＪＡＴ⁃４１３９３ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｌａｕｓｉｉ ０．４ ＦＪＡＴ⁃４１３３０ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ ０．１
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２．２．２　 微生物发酵床芽胞杆菌空间频次分布

基于表 ３ 统计，微生物发酵床芽胞杆菌种类空间出现频次分析结果见图 ３。 芽胞杆菌种类微生物发酵床

３２ 个空间样本中出现频次差异显著，有的种类广泛分布在空间样本中，有的种类分布在少数空间样本中，其
分布广泛性可分为 ３ 类：第 Ｉ 类为广分布种类，有 ８ 个种分布在 １４—２９ 个空间样本中，分别为地衣芽胞杆菌

（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ） （ ２９ 样本）、 柯赫芽胞杆菌 （ Ｂ． ｋｏｃｈｉｉ） （ ２３ 样本）、 甲基营养型芽胞杆菌 （ Ｂ．
ｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏｐｈｉｃｕｓ）（２１ 样本）、高地芽胞杆菌（Ｂ． ａｌｔｉｔｕｄｉｄｎｓ） （１８ 样本）、阿氏芽胞杆菌（Ｂ． ａｒｙａｂｈａｔｔａｉ） （１９ 样

本）、环状芽胞杆菌（Ｂ． ｃｉｒｃｕｌａｎｓ）（１６ 样本）、耐盐赖氨酸芽胞杆菌（Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｌｏｔｏｌｅｒａｎｓ） （１４ 样本）和克

劳氏芽胞杆菌（Ｂ． ｃｌａｕｓｉｉ）（１４ 样本）。 第 ＩＩ 类为寡分布种类，有 ８ 个种分布在 ５—１０ 个空间样本中，它们是特

基拉芽胞杆菌（Ｂ． ｔｅｑｕｉｌｅｎｓｉｓ） （１０ 样本）、根际芽胞杆菌（Ｂ． ｒｈｉｚｏｓｐｈａｅｒａｅ） （８ 样本）、拾蛤鸟氨酸芽胞杆菌

（Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｃａｐｈａｒｃａｅ）（８ 样本）、嗜盐噬糖芽胞杆菌（Ｂ． ｈａｌｏｓａｃｃｈａｒｏｖｏｒａｎｓ）（７ 样本）、解淀粉芽胞杆菌

（Ｂ． ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ）（６ 样本）、蜡状芽胞杆菌（Ｂ． ｃｅｒｅｕｓ）（６ 样本）、枯草芽胞杆菌（Ｂ． ｓｕｂｔｉｌｉｓ）（８ 样本）和暹

罗芽胞杆菌（Ｂ． ｓｉａｍｅｎｓｉｓ）（５ 样本）。 第 ＩＩＩ 类为少分布种类，其余的 ３２ 个种分布在 １—４ 个空间样本中。 特

别注意地是类芽胞杆菌和短芽胞杆菌在这都属于少分布种类，常见的蜡状芽胞杆菌和枯草芽胞杆菌属于寡分

布类型的种类。
２．２．３　 微生物发酵床芽胞杆菌数量分布

基于表 ３ 统计，微生物发酵床芽胞杆菌数量分布结果见图 ４。 微生物发酵床 ４８ 种芽胞杆菌数量最大值

９４．１１×１０６个 ／ ｇ，最小值为 ０．１×１０６个 ／ ｇ，平均值为 ８．９６×１０６个 ／ ｇ。 根据数量分布可将其分为 ４ 类，第 Ｉ 类为高

含量组，优势种群，占比 １６．７％，数量分布在（１７—９４）×１０６个 ／ ｇ 之间，属于该类的芽胞杆菌有环状芽胞杆菌、
地衣芽胞杆菌、阿氏芽胞杆菌、甲基营养型芽胞杆菌、人参土芽胞杆菌（Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｇｉｎｓｅｎｇｉｔｅｒｒａｅ）、柯赫芽胞

杆菌、高地芽胞杆菌和嗜盐噬糖芽胞杆菌；第 ＩＩ 类为中含量组，常见种群，占比 １４．６％，数量分布在（８—１３） ×
１０６个 ／ ｇ 之间，属于该类的芽胞杆菌包含特基拉芽胞杆菌、克劳氏芽胞杆菌、尼氏芽胞杆菌（Ｂ． ｎｅａｌｓｏｎｉｉ）、小球

状少盐芽胞杆菌（Ｐａｕｃｉｓａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｇｌｏｂｕｌｕｓ）、伊利诺伊类芽胞杆菌（Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｉｌｌｉｎｏｉｓｅｎｓｉｓ）、枯草芽胞杆菌和

耐盐赖氨酸芽胞杆菌；第 ＩＩＩ 类为寡含量组，寡见种群，占比 １８．７６％，数量分布在（３—５）×１０６个 ／ ｇ 之间，属于

该类的为印空研芽胞杆菌（Ｂ． ｉｓｒｏｎｅｎｓｉｓ）、根际芽胞杆菌、解淀粉芽胞杆菌（Ｂ． ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ）、海洋纤细芽

胞杆菌（Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｍａｒｉｎｕｓ）、蔬菜芽胞杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｏｌｅｒｏｎｉｕｓ）、拾蛤鸟氨酸芽胞杆菌（Ｏｒ． ｓｃａｐｈａｒｃａｅ）、青
贮窖芽胞杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｉｒａｌｉｓ）、蜡状芽胞杆菌和堆肥赖氨酸芽胞杆菌（Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｏｍｐｏｓｔｉ）；第 ＩＶ 类为低含

量组，偶见种群，占比 ５０％，数量分布在（２—０．１） ×１０６个 ／ ｇ 之间，属于该类的芽胞杆菌有蜡状芽胞杆菌、暹罗

芽胞杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｉａｍｅｎｓｉｓ）、海口芽胞杆菌（Ｂ． ｈａｉｋｏｕｅｎｓｉｓ）、霍氏芽胞杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｈｏｒｎｅｃｋｉａｅ）、土地芽胞杆

菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｈｕｍｉ）、嗜常温芽胞杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｓｏｐｈｉｌｕｍ）、越南芽胞杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｖｉｅｔｎａｍｅｎｓｉｓ）、清国酱赖氨酸

芽胞杆菌（Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｈｕｎｇｋｕｋｊａｎｇｉ）、波茨坦短芽胞杆菌（Ｂｒｅｖｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｂｏｒｓｔｅｌｅｎｓｉｓ）、锰矿土赖氨酸芽胞杆菌

（Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｍａｎｇａｎｉｃｕｓ）、烟酸芽胞杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｎｉａｃｉｎｉ）、居湖短芽胞杆菌（Ｂｒｅｖｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｍｎｏｐｈｉｌｕｓ）、硝化

短芽胞杆菌（Ｂｒｅｖｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｎｉｔｒｉｆｉｃａｎｓ）、长赖氨酸芽胞杆菌（ Ｌ． ｍａｃｒｏｉｄｅｓ）、淤泥大洋芽胞杆菌（Ｏｃｅａｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ
ｃａｅｎｉ）、饲料类芽胞杆菌 （Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｐａｂｕｌｉ）、牛奶类芽胞杆菌 （Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｌａｃｔｉｓ）、弯曲芽胞杆菌 （Ｂ．
ｆｌｅｘｕｓ）、黄海芽胞杆菌（Ｂ． ｍａｒｉｓｆｌａｖｉ）、海床类芽胞杆菌（Ｂ． ｏｃｅａｎｉｓｅｄｉｍｉｎｉｓ）、泰门芽胞杆菌（Ｂ． ｔｉｍｏｎｅｎｓｉｓ）、厦
门芽胞杆菌 （Ｂ． ｘｉａｍｅｎｅｎｓｉｓ）、纺锤形赖氨酸芽胞杆菌 （ Ｌ． ｆｕｓｉｆｏｒｍｉｓ） 和巴伦氏类芽胞杆菌 （Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ
ｂａｒｅｎｇｏｌｔｚｉｉ）。
２．３　 微生物发酵床芽胞杆菌空间分布型

基于表 ３，将 ４ 横 ８ 纵分割的 ３２ 个空间样本单元内的各芽胞杆菌数量按单元分别作总和统计，考察芽胞

杆菌作为一个种群在发酵床的空间分布型，统计结果见表 ４。 结果表明：微生物发酵床空间样本单元芽胞杆

菌数量分布差异很大，其中样本中数量最高的是 ９７．６×１０６个 ／ ｇ，位于空间样本 Ｍ⁃４⁃１，最低的是 ０．８００×１０６个 ／
ｇ，位于空间样本 Ｍ⁃７⁃４，平均值为 １３．７７×１０６个 ／ ｇ。 利用表 ３ 数据统计空间分布型指数见表 ５。 空间分布型的
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图 ３　 微生物发酵床空间样本芽胞杆菌出现频次

Ｆｉｇ．３　 Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｉｎ ｔｈｅ ｐｉｇｇｅｒｙ ｂｅｄｄｉｎｇ

聚集度测定结果表明，芽胞杆菌 Ｉ 指标 ＝ ２２．６１８３＞０，为聚集分布；平均拥挤度（ｍ∗ ／ ｍ）指标 ＝ ２．４２１２＞１，为聚

集分布；ＣＡ 指标＝ １．４２１２＞０，为聚集分布；扩散系数（Ｃ）＝ ２３．６１８３＞１，为聚集分布；负二项分布 Ｋ 指标＝ １．０７７８
＞０，为聚集分布，表明芽胞杆菌在发酵床中分布为聚集分布。

研究拥挤度（ｍ∗）与平均值（ｍ）之间的关系，用 ｍ∗⁃ｍ 回归分析，建立 ｍ∗⁃ｍ 回归式 ｍ∗ ＝ ａ＋ｂｍ，结果表

明，ｍ∗⁃ｍ 回归方程（ＩＷＡＯ）为 ｍ∗ ＝ －４７．１２０８＋５．９０７６ｍ，ｒ＝ ０．７７９５；ａ＝ －４７．１２０８＜０，表明芽胞杆菌微生物个体

群之间相互排斥，ｂ＝ ５．９０７６＞１，表明芽胞杆菌空间分布型为聚集分布。 运用幂法则分析表明，Ｔａｙｌｏｒ 幂法则方
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图 ４　 微生物发酵床芽胞杆菌数量分布多样性

Ｆｉｇ．４　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｉｇｇｅｒｙ ｂｅｄｄｉｎｇ

程为 ｌｇ（ ｓ）＝ －１．２８７６＋３．１９６６ｌｇ（ｘ），ｒ＝ ０．８２３３，ｂ＝ ３．１９６６＞１，为聚集分布。
综上所述，养猪微生物发酵床芽胞杆菌空间分布为聚集分布。

２．４　 微生物发酵床芽胞杆菌多样性指数

２．４．１　 微生物发酵床芽胞杆菌空间分布多样性

基于表 ４ 统计，芽胞杆菌总体多样性指数结果见表 ６。 芽胞杆菌含量范围为（０．０１—９．４１１） ×１０７个 ／ ｇ；４８
种芽胞杆菌总含量达 ４．４１×１０８个 ／ ｇ；丰富度指数（Ｄ）、优势度指数（λ）、Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数（Ｈ′）、均匀度指
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数（Ｊ′）分别为 １０．４９２７６、０．２６３４２、１．３５８９、０．９８０２７。 芽胞杆菌数量达 １．５×１０７个 ／ ｇ 以上的种类有环状芽胞杆菌

（９．４１１×１０７个 ／ ｇ）、地衣芽胞杆菌（７．５６６×１０７个 ／ ｇ）、阿氏芽胞杆菌（５．４２２３×１０７个 ／ ｇ）、甲基营养型芽胞杆菌

（２．２７１×１０７个 ／ ｇ）、人参土芽胞杆菌（２．０００×１０７个 ／ ｇ）、柯赫芽胞杆菌（１．９７２×１０７个 ／ ｇ）、嗜盐噬糖芽胞杆菌

（１．７１０×１０７个 ／ ｇ）。

表 ４　 微生物发酵床空间样本芽胞杆菌含量

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｉｇｇｅｒｙ ｂｅｄｄｉｎｇ

采样位置
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

列坐标 Ｃｏｌｕｍｎ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ／ （×１０６个 ／ ｇ）
１ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８

平均值
Ａｖｅｒａｇｅ

方差
Ｖａｒｉａｎｃｅ

行坐标 １ １９．４０００ １９．５０００ １８．６０００ ３．００００ ６．４０００ １２．５９００ ４０．００００ ４．８８００ １５．５４６３ １７２．６２８８

Ｒｏｗ⁃ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ２ １６．９０００ １４．１０００ ２１．４０００ ３０．５０００ １．４９００ ４．８０００ ４．８０００ ３．４０００ １２．１７３８ １５７．３１１８

３ ２９．９０００ １５．７０００ ５．８０００ ５．７６００ ７．６０００ ５．０３００ ４．４０００ １．７８００ ９．４９６３ ８５．１００１

４ ９７．６０００ ２０．６０００ ２．１０００ ３．７７００ ２．４２００ ８．１０００ ０．８０００ ７．５０００ １７．８６１３ １１４２．４９０９

表 ５　 微生物发酵床芽胞杆菌空间分布型指数

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ ｏｆ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｉｇｇｅｒｙ ｂｅｄｄｉｎｇ

样方行
Ｓａｍｐｌｅ ｒｏｗ

拥挤度 ｍ∗

Ｃｏｎｇｅｓｔｉｏｎ ｄｅｇｒｅｅ
Ｉ 指标
Ｉ ｉｎｄｅｘ

ｍ∗ ／ ｍ 指标
ｍ∗／ ｍ ｉｎｄｅｘ

ＣＡ 指标
ＣＡ ｉｎｄｅｘ

扩散系数 Ｃ
Ｄｉｆｆｕｓｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

Ｋ 指标
Ｋ ｉｎｄｅｘ

１ ２５．８０８５ ９．７４９９ １．６０７１ ０．６０７１ １０．７４９９ １．６４７１

２ ２４．１１６２ １０．９３００ １．８２８９ ０．８２８９ １１．９３００ １．２０６４

３ １７．４５２６ ８．０７０６ １．８６０２ ０．８６０２ ９．０７０６ １．１６２５

４ ７９．９３７５ ６１．７２２５ ４．３８８６ ３．３８８６ ６２．７２２５ ０．２９５１

平均值 Ａｖｅｒａｇｅ ３６．８２８７ ２２．６１８３ ２．４２１２ １．４２１２ ２３．６１８３ １．０７７８

表 ６　 微生物发酵床芽胞杆菌群落多样性指数

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｉｇｇｅｒｙ ｂｅｄｄｉｎｇ

项目
Ｉｔｅｍ

数量
Ａｃｃｏｕｎｔ

项目
Ｉｔｅｍ

数量
Ａｃｃｏｕｎｔ

空间样方数 Ｓａｍｐｌｅｓ ３２ 优势度指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ（λ） ０．２６３４

芽胞杆菌含量 Ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ／ （ ×１０７个 ／ ｇ） ４．４０６２ Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ（Ｈ′） １．３５８９

丰富度指数 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ（Ｄ） ０．４９２８ 均匀度指数 Ｐｉｅｌｏｕ′ｓ ｅｖｅｎｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ（Ｊ′） ０．９８０３

２．４．２　 微生物发酵床芽胞杆菌种类分布多样性

芽胞杆菌种类多样性指数基于表 ３ 计算，结果见表 ７。 芽胞杆菌 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数范围 ０—２．８８，最大

的种类为地衣芽胞杆菌（２．８８），最小的种类为海口芽胞杆菌、黄海芽胞杆菌、海洋芽胞杆菌等 ２２ 种芽胞杆菌；
优势度指数范围 ０．０８—１，最大的种类是黄海芽胞杆菌、海洋芽胞杆菌等 ２２ 种芽胞杆菌，最小的种类是地衣芽

胞杆菌（０．０８）；Ｈｉｌｌ 指数范围 １—１７．７５，最大的种类是地衣芽胞杆菌（１７．７５），最小的种类是海口芽胞杆菌、黄
海芽胞杆菌、海洋芽胞杆菌等 ２２ 种芽胞杆菌；芽胞杆菌丰富度指数范围 ０—７．７１，最大的种类是，最小的种类

为海口芽胞杆菌、黄海芽胞杆菌、海洋芽胞杆菌等 ２２ 种芽胞杆菌；均匀度指数范围 ０—１，最大的种类是长赖

氨酸芽胞杆菌和波茨坦短芽胞杆菌，最小的种类是黄海芽胞杆菌、海洋芽胞杆菌等 ２２ 种芽胞杆菌。
２．４．３　 微生物发酵床芽胞杆菌多样性指数聚类分析

芽胞杆菌多样性指数聚类分析，根据表 ７ 数据，以欧式距离为尺度，用类平均法进行系统聚类，作图 ５。
当 λ＝ １７ 时，可将其分为 ２ 类：

第 Ｉ 类为高丰富度高含量类型，包括了 ７ 个种，即甲基营养型芽胞杆菌、耐盐赖氨酸芽胞杆菌、高地芽胞

杆菌、克劳氏芽胞杆菌、阿氏芽胞杆菌、科赫芽胞杆菌、地衣芽胞杆菌。
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表 ７　 发酵床芽胞杆菌种类空间分布多样性

Ｔａｂｌｅ ７　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｉｇｇｅｒｙ ｂｅｄｄｉｎｇ

种类
Ｓｐｅｃｉｅｓ

分布频次
Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

含量
Ｃｏｎｔｅｎｔ ／

（１０７个 ／ ｇ）

丰富度指数
（Ｄ）

Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ

均匀度指数（Ｊ′）
Ｐｉｅｌｏｕ′ｓ
ｅｖｅｎｎｅｓｓ
ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ
指数（Ｈ′）

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ
ｉｎｄｅｘ

优势度指数
（λ）

Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｈｉｌｌ 指数
（Ｎ１）

Ｈｉｌｌ ｉｎｄｅｘ

Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ ２９ ７．５６６ ６．４７ ０．８５ ２．８８ ０．０８ １７．７５
Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｋｏｃｈｉｉ ２３ １．９７２ ７．３８ ０．８１ ２．５５ ０．１０ １２．８５
Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏｐｈｉｃｕｓ ２１ ２．２７１ ６．４０ ０．７５ ２．２７ ０．１６ ９．７２
Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｒｙａｂｈａｔｔａｉ １９ ５．３２２ ４．５３ ０．７０ ２．０６ ０．２０ ７．８４
Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ １８ １．７０７ ５．９９ ０．８２ ２．３６ ０．１２ １０．５９
Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｉｒｃｕｌａｎｓ １６ ９．４１１ ３．３０ ０．５４ １．５０ ０．３５ ４．４９
Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｌａｕｓｉｉ １４ １０．５２ ５．５２ ０．８７ ２．３０ ０．１２ １０．０１
Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｌｏｔｏｌｅｒａｎｓ １４ ０．８５０ ６．０７ ０．８６ ２．２８ ０．１３ ９．７７
Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｅｑｕｉｌｅｎｓｉｓ １０ １２．６５ ３．５５ ０．７８ １．８０ ０．１９ ６．０７
Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｒｈｉｚｏｓｐｈａｅｒａｅ ８ ０．４８０ ４．４６ ０．７４ １．５５ ０．２７ ４．７０
Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ ８ ０．９４８ ３．１１ ０．７１ １．４７ ０．３３ ４．３４
Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｃａｐｈａｒｃａｅ ８ ０．３５０ ５．５９ ０．８２ １．７１ ０．２３ ５．５５
Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｈａｌｏｓａｃｃｈａｒｏｖｏｒａｎｓ ７ １．７１０ ２．１１ ０．８１ １．５７ ０．２６ ４．８０
Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ ６ ０．４７１ ３．２３ ０．６３ １．１３ ０．３９ ３．０９
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第 ＩＩ 类为较低丰富度较低含量类型，该类分为 ２ 个亚类，第一亚类为中等丰富度中等含量的类型，包括

了 １０ 个种，即弯曲芽胞杆菌、蜡状芽胞杆菌、暹罗芽胞杆菌、环状芽胞杆菌、枯草芽胞杆菌、嗜盐噬糖芽胞杆

菌、解淀粉芽胞杆菌、拾蛤鸟氨酸芽胞杆菌、根际芽胞杆菌、特基拉芽胞杆菌。 第二亚类为低丰富度低含量的

类型，其余的 ３１ 个种。

图 ５　 芽胞杆菌种类分布聚类分析

Ｆｉｇ．５　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｓｐｅｃｅｉｓ

３　 讨论

微生物发酵床养猪是近几年发展起来的一种现代化生态养猪模式和技术体系，目前在我国各地得到了广

泛应用。 微生物发酵床能高效分解猪粪、消除恶臭，并最终将猪粪转化形成人工腐殖质，而后者又可以进一步

研制成微生物肥料、生物农药、生物育苗与栽培基质等高值产品，因此，同时实现了养猪污染的原位微生物治

理和猪粪的资源化利用。 在此过程中，微生物起到了关键作用。 前期，作者所在课题组利用高通量宏基因组
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学技术分析了发酵床垫料中的微生物多样性，发现发酵床垫料中的微生物多样性极其丰富，而且存在着种类

多样的芽胞杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ）（数据待发表）。
芽胞杆菌是一类重要的微生物资源，种类繁多，可以产生多种具有抑菌功能物质，如 Ｉ 和 ＩＩ 类羊毛硫抗生

素（ｌａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ） ［２７］。 因此，芽胞杆菌对猪群具有抗菌防病功能，具有作为益生菌开发的潜力。 Ｍａｎｈａｒ 等研究

发现枯草芽胞杆菌 ＡＭＳ６ 具有耐强酸（ｐＨ ２．０）和胆汁（０．３％）、高抗菌活性、抗病原菌黏附和较强的纤维素降

解能力等益生菌特性，作为饲料添加剂可以增强动物纤维素消化和肠道健康［２８］。 Ｌｏｐｅｔｕｓｏ 等综述了益生克

劳氏芽胞杆菌的临床应用效果、益生菌与肠道屏障相互作用、重建肠道平衡的可能作用机理［２９］。 大量研究表

明，芽胞杆菌还具有高效降解猪粪中的有机物、抗生素、药物等及除臭、减少氨气排放等功能［３０⁃３４］。
为了进一步分析微生物发酵床垫料中可培养芽胞杆菌种群及其空间分布规律，本文通过稀释涂布平板和

１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因系统发育结合法研究垫料中的可培养芽胞杆菌空间分布多样性。 结果表明：１）微生物发酵床

垫料中的可培养芽胞杆菌种类极其多样，从 ３２ 份微生物发酵床样品共分离获得芽胞杆菌 ４５２ 株，隶属于芽胞

杆菌科和类芽胞杆菌科 ８ 个属的 ４８ 个种；２）发酵床垫料中的芽胞杆菌呈现出非常高的丰度，其中，丰度最高

的达到 ９４．１１×１０６个 ／ ｇ，最低的也达到了 ０．１×１０６个 ／ ｇ，平均丰度高达 ８．９６×１０６个 ／ ｇ；３）优势芽胞杆菌种群分别

为地衣芽胞杆菌、阿氏芽胞杆菌、环状芽胞杆菌、柯赫芽胞杆菌、甲基营养型芽胞杆菌、高地芽胞杆菌等；４）微
生物发酵床不同空间的芽胞杆菌数量分布差异很大，表现为聚集分布型。 这些结果表明，芽胞杆菌是发酵床

垫料中的重要微生物种群，也提示：猪粪对芽胞杆菌的富集起到了一定作用。
尽管发酵床垫料芽胞杆菌种群及其空间分布的研究较少报道，但国内外研究者在其他含有猪粪环境（如

猪粪耗氧、厌氧堆肥）开展的相关研究也发现了类似结果。 如，Ｙｉ 等利用可培养、限制性片段长度多态性

（ＰＣＲ⁃ＲＦＬＰ）和变性剂梯度凝胶电泳（ＰＣＲ⁃ＤＧＧＥ）法分析发现猪粪堆肥过程中可培养芽胞杆菌的数量和时

空分布特性随着温度的改变发生了显著地变化，枯草芽胞杆菌和蜡样芽胞杆菌为优势种，在各阶段，芽胞杆菌

的多样性均较低；在高温阶段堆肥各层的芽胞杆菌含量最高，而在各阶段的堆肥中间层含量均最低［３５］。 Ｇｕｏ
等采用 ＰＣＲ⁃ＲＦＬＰ 法研究发现猪粪堆肥降温阶段堆肥中间层芽胞杆菌属是优势种群，底层优势种群则为梭菌

属［３６］。 Ｌｉ 等分析发现牛粪高温堆肥阶段芽胞杆菌属、地芽胞杆菌属 （Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ） 和尿素芽胞杆菌属

（Ｕｒｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ）是优势属，热脱氮地芽胞杆菌（Ｇ． ｔｈｅｒｍｏｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｎｓ）是优势种；在高温后期，就地堆肥地芽胞杆

菌（Ｇ． ｔｏｅｂｉｉ）和领地尿素芽胞杆菌（Ｕ． ｔｅｒｒｅｎｕｓ）是优势种［３７］。 Ｇｕｏ 等也发现猪粪高温堆肥过程中芽胞杆菌属

是各层最常见种群［３８］。 Ｈｅ 等研究表明芽胞杆菌种类在鸡粪堆肥各个阶段均有较高的含量［３９］。 本文研究结

果与上述不完全一致，发酵床垫料的优势属与上述相同亦为芽胞杆菌属，但优势种群不一致。 本研究亦获得

了猪粪堆肥过程中的优势种枯草芽胞杆菌和蜡质芽胞杆菌，但该 ２ 种芽胞杆菌非发酵床的优势种群。 牛粪高

温堆肥的优势种未在养猪发酵床垫料中发现，其种群结构与猪粪的差异很大。 本研究发现养猪发酵床中仅次

于芽胞杆菌属的种群为赖氨酸芽胞杆菌属，而该属在猪粪和牛粪堆肥过程皆不为优势属。 微生物发酵床芽胞

杆菌种类分布多样性指数不均一，可能与发酵床的发酵等级和芽胞杆菌种类对发酵床成分的适应性和利用有

关。 有些芽胞杆菌种类出现富集成为优势种，几乎存在于整个发酵床，如地衣芽胞杆菌，但有些适应力弱导致

其数量少，仅在某些位置存在。 这说明垫料发酵程度对微生物种类分布有很大的影响。 薛超等发现连作会造

成土壤微生物的选择适应性，出现一些种群富集，而一些种群数量降低的现象［４０］，进而导致不同茬次营养基

质中微生物对碳源数量的利用能力出现显著差异［４１］。 微生物发酵床主要成分为椰糠和谷壳等高纤维材料，
所构建出的生存环境适合于能降解纤维的微生物生存。 叶少文等分析了微生物发酵床垫料不同深度酶活，发
现垫料中纤维素酶活和半纤维素酶活性很高，揭示了一类微生物的生存空间［４２］。

在养猪微生物发酵床芽胞杆菌优势种群中，地衣芽胞杆菌能够产生纤维素酶、果胶酶、淀粉酶、蛋白酶

等［４３⁃４４］，这些酶作用能为地衣芽胞杆菌的生存提供碳源和氮源能量来源，Ｍｃ Ｃａｒｔｈｙ 等发现地衣芽胞杆菌是猪

粪固体堆肥过程的优势可培养微生物，这就印证了本研究中地衣芽胞杆菌是养猪发酵床垫料中优势种群结果

的可靠性［４５］。 Ｉｓｌａｓ⁃Ｅｓｐｉｎｏｚａ 等发现地衣芽胞杆菌能降解猪粪中难降解的合成抗生素磺胺类药物，表明养猪
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微生物发酵床中大量地衣芽胞杆菌的存在在猪粪降解过程扮演着重要角色［３２］。 阿氏芽胞杆菌具有坚强的生

命力，分布范围广。 优势种高地芽胞杆菌是一种多功能芽胞杆菌，能产生碱性蛋白酶［４６］，可以用于固体发酵

的添加菌剂［４７］。 优势种阿氏芽胞杆菌和高地芽胞杆菌的强大存在可能与发酵床的发酵健康程度密切相关。
环状芽胞杆菌在微生物发酵床的广泛存在与发酵床具有生防抗病作用有一定的相关性。 环状芽胞杆菌作为

发酵床的优势种群是一种重要的动物益生菌，它不仅能产生抑制猪病原菌的物质和表面活性剂［４８］，同时，还
可以作为堆肥发酵程度检测指标［４９］。 优势种嗜盐噬糖芽胞杆菌源于盐碱土壤分离，关于此菌报道甚少，属于

芽胞杆菌脂肪酸群 ＩＩＩ，特性就是可以在偏盐碱性环境生存［５０］。 蓝江林等发现微生物发酵床垫料含盐量很

高，且 ｐＨ 普遍在 ８．０—９．０ 之间，随着发酵时间的增加，垫料中的盐浓度和 ｐＨ 皆呈上升状态［５１］。 因此，发酵

床垫料的高盐碱度很可能是导致耐（嗜）盐碱芽胞杆菌种类存在的主要原因。 优势种科赫芽胞杆菌文献报道

较少，该菌最初是从乳制品分离获得，有着非常宽广的生长条件，如温度范围 １０—４０ ℃、酸碱度范围 ｐＨ ６．０—
１０．５、盐度范围 ０％—１０％ ＮａＣｌ［５２］，该菌的生长特性适应微生物发酵床发酵过程生长条件极端变化而广泛

分布。
微生物发酵床含有丰富的微生物资源，通过微生物发酵床芽胞杆菌种群多样性分析，获得了大量的芽胞

杆菌资源，这为进一步挖掘新功能和新物种提供了重要来源。 关于芽胞杆菌种群变化与微生物发酵床生态功

能的关联有待于进一步探讨和研究。
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