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养猪微生物发酵床芽胞杆菌空间生态位特性研究

刘　 波∗，陈倩倩，阮传清，王阶平，张海峰，刘国红，陈　 峥，潘志针，刘欣
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摘要：研究养猪微生物发酵床芽胞杆菌空间生态位特性，理解养殖粪污形成的环境生态位与芽胞杆菌种类的相互关系，为阐明

微生物发酵床猪粪降解、臭味消除、猪病防控机理和资源化利用等提供科学数据。 采用随机采样法获得微生物发酵床的上层垫

料（０—２０ ｃｍ）和下层垫料（４０—６０ ｃｍ）样本共 １４ 个。 利用营养条件检测和宏基因组测序的方法，分析垫料样本的营养特性

（有机质、全氮、腐殖酸、粗纤维）和生长条件（水份、ｐＨ），鉴定芽胞杆菌种类和测定相对丰度（ ｒｅａｄｓ）；利用聚类分析、相关性分

析、空间分布型分析、生态位宽度和重叠，揭示芽胞杆菌空间生态位特性及其因子间相互关系。 研究结果表明，从空间生态位样

本中共鉴定出芽胞杆菌目 ８ 个科中的 ６ 个科 ２４ 个属种类（其中 ２ 个属具有芽胞杆菌种名形式，不属于芽胞杆菌），发现微生物

发酵床垫料空间生态位中 Ａｍｍｏｎｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ（氨芽胞杆菌属，类芽胞杆菌科）、Ｄｅｓｕｌｆｕｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ（脱硫芽胞杆菌属，芽胞杆菌待建立

新科）、Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ（肿块芽胞杆菌属，芽胞乳杆菌科），国内未见报道，为中国新记录属。 在被测生态位中相对含量（ ｒｅａｄｓ）最
高的前 ３ 个属为芽胞杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）（ ｒｅａｄｓ ＝ ８０２０）、乳杆菌属（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ） （ ｒｅａｄｓ ＝ ４５６５）、肿块芽胞杆菌属（Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ）
（ｒｅａｄｓ＝ １４１８）；发酵床上层垫料生态位芽胞杆菌属总量与下层相比无显著差异（Ｐ＞０．０５），但属种类和数量结构、亚群落分化差

异显著，上层生态位前 ５ 位高含量芽胞杆菌优势属（数量平均值）分别为 Ｂａｃｉｌｌｕｓ（５３２．８６）、Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ（４８０．４３）、Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ
（８８．８６）、Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（７０．００）、Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（４０．８６），而下层为 Ｂａｃｉｌｌｕｓ（６１２．８６）、Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ（１８８．５７）、Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ（１７１．７１）、
Ｐａｕｃｉｓａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（６０．００）、Ｕｒｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ（４６．７１）。 分析表明 ５ 个生态位最宽的芽胞杆菌分别为：Ｂａｃｉｌｌｕｓ（１０．５１５９）、Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ
（８．６０９４）、Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（７．８４６３）、Ｏｃｅａｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ（６．９９２７）、Ｒｕｍｍｅｌｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ（５．７４１７），对发酵床环境条件适应范围较宽、对营养条

件要求较低的芽胞杆菌，空间生态位宽度较宽，可利用的资源数较多，反之亦然；分析表明芽胞杆菌各属之间空间生态位重叠

Ｐｉａｎｋａ 测度范围为 ０． ００—０． ９９，有些属之间生态位重叠很高，如 Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ 和 Ａｍｍｏｎｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ，有些几乎不重叠，如

Ｄｅｓｕｌｆｕｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ 和 Ａｎｅｕｒｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ；芽胞杆菌空间生态位宽度与生态位重叠存在着相互关系，生态位较宽的属，如芽胞杆菌属

（Ｂａｃｉｌｌｕｓ），与其他属之间的空间生态位重叠集中在 ０．２０—０．８０ 之间，空间生态位较窄的属，如 Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ，与其他属之间的空间

生态位重叠主要分布在＜０．２０ 或＞０．８０。
关键词：微生物发酵床；芽胞杆菌；生态位宽度；生态位重叠；空间分布型；亚群落分化
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（１８８．５７）， Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ （１７１．７１）， Ｐａｕｃｉｓａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ （６０．００）， ａｎｄ Ｕｒｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ （４６．７１） ｉｎ ｔｈｅ ｕｎｄｅｒ ｌａｙｅｒ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｆｉｖｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｎｉｃｈｅ ｂｒｅａｄｔｈ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｇｅｎｅｒａ ｗｅｒｅ ｔｈｏｓｅ ｏｆ Ｂａｃｉｌｌｕｓ （１０． ５１５９），
Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ （８．６０９４）， Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ （７． ８４６３）， Ｏｃｅａｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ （６． ９９２７）， ａｎｄ Ｒｕｍｍｅｌｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ （５． ７４１７）． Ｔｈｅ
ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ Ｐｉａｎｋａ ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｐａｔｉａｌ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｎｉｃｈｅ ｏｖｅｒｌａｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ａｎｙ ｔｗｏ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ
ｇｅｎｅｒａ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ ０．００—０．９９， ｓｏｍｅ ｏｆ ｔｈｅｍ ｈａｄ ａ ｈｉｇｈ ｏｖｅｒｌａｐ， ｓｕｃｈ ａｓ Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ ａｎｄ Ａｍｍｏｎｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ， ｗｈｉｌｅ ｓｏｍｅ
ｏｆ ｔｈｅｍ ｈａｄ ａｌｍｏｓｔ ｎｏ ｏｖｅｒｌａｐ， ｓｕｃｈ ａｓ Ｄｅｓｕｌｆｕｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ ａｎｄ Ａｎｅｕｒｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ． Ｍｏｒｅｏｖｅｒ， ｔｈｅｒｅ ｅｘｉｓｔｅｄ ａ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｎｉｃｈｅ ｂｒｅａｄｔｈ ａｎｄ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｎｉｃｈｅ ｏｖｅｒｌａｐ： ｔｈｅ ｇｅｎｅｒａ ｗｉｔｈ ａ ｗｉｄｅ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｎｉｃｈｅ ｂｒｅａｄｔｈ， ｓｕｃｈ ａｓ
Ｂａｃｉｌｌｕｓ， ｈａｄ ｎｉｃｈｅ ｏｖｅｒｌａｐ ｖａｌｕｅｓ ｆｒｏｍ ０． ２０—０．８０ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ ｇｅｎｅｒａ， ｗｈｉｌｅ ｔｈｏｓｅ ｗｉｔｈ ａ ｎａｒｒｏｗ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｎｉｃｈｅ
ｂｒｅａｄｔｈ， ｓｕｃｈ ａｓ Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ， ｈａｄ ｎｉｃｈｅ ｏｖｅｒｌａｐ ｖａｌｕｅｓ ｕｎｄｅｒ ０．２０ ｏｒ ｏｖｅｒ ０．８０．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｂｅｄ （ＭＦＢ）； Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｇｅｎｅｒａ； ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｎｉｃｈｅ ｂｒｅａｄｔｈ； ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｎｉｃｈｅ ｏｖｅｒｌａｐ；
ｓｐａｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ； ｓｕｂｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ

微生物发酵床（ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｂｅｄ，ＭＦＢ）利用植物废弃物如谷壳、秸秆、锯糠、椰糠等材料制作发

酵床垫层，接种微生物，猪养殖在垫层上，排出的粪便由微生物分解消纳，原位发酵成有机肥［１］。 大量的研究

认为，微生物发酵床养殖是实现粪污无害化与环境友好型的一种自然健康养殖技术，能明显改善猪舍内的环

境卫生，消除臭味，增强免疫力，降低呼吸道和消化道等疾病的发病率，减少抗生素等药物的使用，提高猪肉品

质［２⁃１０］。 德国学者 Ｋａｕｆｍａｎｎ 等研究了育肥猪微生物发酵床（ ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ－ｂｅｄ ｓｙｓｔｅｍ ｆｏｒ ｆａｔｔｅｎｉｎｇ ｐｉｇｓ）中猪

粪营养平衡［１１］，法国学者 Ｂｏｎｎｅａｕ 等指出发酵床模式提供了养猪最优的环境和经济模式［１２］，国内学者陈倩

倩等研究了微生物发酵床对猪大肠杆菌种群抑制作用［１３］，郑雪芳等报道了微生物发酵床对猪舍大肠杆菌病

原的生物防治作用［１４］，发酵床中的芽胞杆菌对猪病防控、臭味分解、有机质降解发挥着重要的作用［１５⁃２１］。
微生物发酵床的空间微环境下，生物因子和非生物因子（营养成分、温度、湿度、ｐＨ、通气量等）决定了垫

料微生物生长，形成了独特的生态位。 Ｇｒｉｎｎｅｌｌ 指出从微生境（ｍｉｃｒｏｈａｂｉｔａｔ）、非生物因子（ａｂｉｏｔｉｃ ｆａｃｔｏｒ）、资源

（ｒｅｓｏｕｒｃｅ）和被捕食者（ｐｒｅｄａｔｏｒ）等环境限制性因子，把空间生态位定义为“恰好被生物所占据的最后分布单

位” ［２２］。 微生物空间生态位的研究较少，贺纪正等定义了适应环境的微生物功能群所占据空间为微生物生态

位［２３］。 王子迎等提出在一定的植物病害系统中，某种病原物在其病害循环的每个时段上的全部生态学过程

中所具有的功能地位，称为该病原物在该植物病害系统中的生态位［２４］。 Ｆａｚｉｏｎ 等研究了苏云金芽胞杆菌在

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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昆虫幼虫内的孢子萌发机制，指出带有 ｐＨＴ８＿１ 质粒的菌体占据了幼虫体内生态位，从而导致病害的扩

增［２５］；Ｚｈａｎｇ 等研究婴儿食品蜡状芽胞杆菌污染菌时，发现带有肠毒素的菌株占有了中国婴儿食品污染菌的

生态位［２６］；Ｂｌａｃｋｂｕｒｎ 等建立了吉尔吉斯斯坦炭疽芽胞杆菌生态位模型，预测炭疽病发生的风险［２７］；Ｍｏｒｔｏｎ 等

开发了平衡树分析软件揭示微生物生态位变化［２８］；Ｐｉｃｈé－Ｃｈｏｑｕｅｔｔｅ 等研究了氢气氧化细菌改变土壤微生物

生态位［２９］；Ｈｏｎｇ 等研究了环境差异引起的土壤奇古菌（Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ）生态位的分化［３０］。 Ｃｈｉｋｅｒｅｍａ 等建

立了津巴布韦炭疽芽胞杆菌生态位空间模型［３１］。
芽胞杆菌作为优势种类占据着微生物发酵床垫料空间生态位［１３］，刘国红等利用培养分离的方法研究了

养猪微生物发酵床芽胞杆菌空间分布，从 ３２ 份样品中共获得芽胞杆菌 ４５２ 株，分别隶属于芽胞杆菌纲的 ２ 个

科、８ 个属、４８ 个种，总含量高达 ４．４１×１０８ ｃｆｕ ／ ｇ，微生物发酵床的芽胞杆菌种类丰富、数量高［３２］。 关于养猪发

酵床优势微生物群落—芽胞杆菌空间生态位特性的研究未见报道。
本研究通过采样程序，对微生物发酵床不同空间位置的垫料进行采样，分析垫料营养成分，利用宏基因方

法组测定垫料微生物组，进行芽胞杆菌活菌计数，分析垫料芽胞杆菌空间生态位数量分布、亚群落分化、生态

位宽度与重叠等，以期揭示养猪发酵床芽胞杆菌空间生态位特性，为阐明发酵床猪粪降解、臭味消除、猪病防

控、资源化利用提供科学数据。

１　 材料与方法

１．１　 微生物发酵床空间生态位垫料采样方法

采样地点：福建省农业科学院福清现代设施农业样本工程示范基地。 采样对象：微生物发酵床大栏养猪

舍，该大栏发酵床猪舍建筑面积为 ２１００ ｍ２（长 ６０ ｍ，宽 ３５ ｍ），养殖面积为 １６００ ｍ２，发酵床深度 ８０ ｃｍ，发酵

床垫料由 ３３％椰糠、３３％锯糠和 ３４％谷壳组成。
发酵床饲养 １６００ 头育肥猪，饲养密度为每平方米 １ 头，垫料管理表层 ３０ｃｍ 每 ２ 天旋耕 １ 次，底层不作翻

耕，垫料下沉补充新垫料到原来高度，猪舍连续使用 ２ 年。 将大栏发酵床长度方向划分 ８ 栏（记为 １、２、３、４、
５、６、７ 和 ８），宽度方向划分 ４ 栏（记为 １、２、３、４），共 ３２ 个小栏，采样格局平面图见图 １。 根据随机采样法选择

采样点，每个采样点用五点取样方法，采集上层 ０—２０ ｃｍ 和下层 ４０—６０ ｃｍ 深度垫料，采集的样品均匀混合

后取 １０００ ｇ 装入无菌聚氯乙烯塑料瓶，带回实验室放入 ４ ℃冰箱内，进行芽胞杆菌的培养分离和宏基因组分

析。 垫料成分测定（水份、ｐＨ、有机质、全氮、腐殖酸、粗纤维）由资质单位福建省农科院土肥所完成。

图 １　 微生物发酵床空间生态位垫料采样格局

Ｆｉｇ．１　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎ ｆｏｒ ｓｐａｔｉａｌ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｎｉｃｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｂｅｄ ｆｏｒ ｐｉｇ ｒａｉｓｉｎｇ

横向 １—８：猪舍横向 １—８ 栏；纵向 １—４：猪舍纵向 １—４ 栏

１．２　 微生物发酵床空间生态位细菌宏基因组测序

按土壤 ＤＮＡ 提取试剂盒 ＦａｓｔＤＮＡ ＳＰＩＮ Ｋｉｔ ｆｏｒ Ｓｏｉｌ 的操作指南，称取 ５００ ｍｇ 垫料样本进行总 ＤＮＡ 的提

取。 采用琼脂糖凝胶电泳检测总 ＤＮＡ 浓度，稀释至终浓度为 １ ｎｇ ／ μＬ 开展后续试验。 采用原核生物 １６Ｓ
ｒＤＮＡ 基因 Ｖ３—Ｖ４ 区通用引物 Ｕ３４１Ｆ 和 Ｕ７８５Ｒ 对各垫料样本总 ＤＮＡ 进行 ＰＣＲ 扩增，ＰＣＲ 反应重复 ３ 次。
取相同体积混合后进行目的片段回收，所用胶回收试剂盒为 ＡｘｙＰｒｅｐＤＮＡ 凝胶回收试剂盒（Ａｘｙｇｅｎ 公司）。
采用 ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭ—ＳＴ 蓝色荧光定量系统（Ｐｒｏｍｅｇａ 公司）对回收产物进行定量检测。 构建插入片段为 ３５０

ｂｐ 的 ｐａｉｒｅｄ－ｅｎｄ（ＰＥ）文库（ＴｒｕＳｅｑＴＭ ＤＮＡ Ｓａｍｐｌｅ Ｐｒｅｐ Ｋｉｔ 建库试剂盒，Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司），经 Ｑｕｂｉｔ 定量和文库

３　 １１ 期 　 　 　 刘波　 等：养猪微生物发酵床芽胞杆菌空间生态位特性研究 　
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检测，ＨｉＳｅｑ 上机测序，测序由上海美吉完成。
１．３　 微生物发酵床空间生态位芽胞杆菌活菌计数

通过梯度稀释涂布法，分离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、分子鉴定、统计计数，每个样本重复 ３ 次，按垫料采样坐标的上层和下层分别统计活菌数，进行检验活菌数

的垂直分布差异；分离纯化菌株，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、鉴定，方法参见 Ｌｉｕ 等所描述［３３］。
１．４　 微生物发酵床空间生态位芽胞杆菌数量（ｒｅａｄｓ）分布

从宏基因组分析结果中提取芽胞杆菌属及其近缘属数量（ ｒｅａｄｓ）构建矩阵，分析比较垫料上层与下层数

量差异、芽胞杆菌优势属的分布。
１．５　 微生物发酵床空间生态位芽胞杆菌亚群落分化

利用宏基因组分析结果，提取芽胞杆菌属及其近缘属数量（ ｒｅａｄｓ），按上层和下层分布分别构建矩阵，以
属种类为样本，采样点为指标，马氏距离为尺度，可变类平均法进行系统聚类，分析上层和下层芽胞杆菌亚群

落分化特征。
１．６　 微生物发酵床芽胞杆菌空间生态位宽度与重叠

以芽胞杆菌的属种类为样本，以空间样本为指标，构建数据矩，用 Ｌｅｖｉｎｓ 生态位宽度公式和 Ｐｉａｎｋａ 生态

位重叠公式分别计算生态位宽度和生态位重叠值［３４］。 计算公式如下：

（１）Ｌｅｖｉｎｓ 生态位宽度公式： Ｂ ＝ １ ／∑ Ｐ２
ｉ( ） ， Ｐ ｉ为利用资源 ｉ 的个体比例。

（２）Ｐｉａｎｋａ 生态位重叠公式（Ｏｉｋ）：

Ｏｉｋ ＝ ∑
ｒ

ｊ ＝ １
ｎｉｊ × ｎｋｊ( ) ／

　

∑
ｒ

ｊ ＝ １
ｎｉｊ( ) ２∑

ｒ

ｊ ＝ １
ｎｋｊ( ) ２

式中，Ｏｉｋ为芽胞杆菌属种类 ｉ 和种类 ｋ 的生态位重叠值，ｎｉｊ和 ｎｋｊ为芽胞杆菌属种类 ｉ 和 ｋ 在资源单位 ｊ 中所占

的个体比例，ｒ 为芽胞杆菌属种类个体总数。 分析软件采用 ＤＰＳ ｖ１６．０５ 数据处理系统。

２　 结果与分析

２．１　 微生物发酵床空间生态位垫料营养特性与芽胞杆菌活菌数分析

垫料营养特征指标测定实验结果见表 １。 微生物发酵床采样点垫料营养特性差异显著，垫料含水量差异

范围为 ３７．７％—６２．６％，ｐＨ 差异范围为 ６．２—９．２，有机质差异范围为 ３７．４％—４８．５％，全氮范围为 ２．０％—３．
２％，腐殖酸差异范围为 ９．３％—１６．５％，粗纤维差异范围为 １０．０％—１７．８％。 上层垫料与下层垫料的成分特性

存在显著差异，上层垫料的水分和 ｐＨ 值低于下层，有机质和粗纤维含量高于下层，全氮和腐殖酸低于下层。

表 １　 微生物发酵床采样点垫料营养特性分析

Ｔａｂｌｅ １　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｂｅｄｄｉｎｇ ｌｉｔｔｅｒｓ ｓａｍｐｌｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｂｅｄ

样品序号
Ｎｕｍｂｅｒ

深度＋坐标
Ｄｅｐｔｈ ａｎｄ

ｓｉｔｅ

水份 ／ ％
Ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｐＨ

有机质 ／ ％
Ｏｒｇａｎｉｃ
ｍａｔｅｒｉａｌ

全氮 ／ ％
Ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ

腐殖酸 ／ ％
Ｈｕｍｉｃ
ａｃｉｄ

粗纤维 ／ ％
Ｃｒｕｄｅ
ｆｉｂｅｒ

芽胞杆菌活菌数
Ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ／

（ ×１０６ ｃｆｕ ／ ｍＬ）

１ ０—２０＋（４，４） ６１．６０ ９．２０ ４５．３０ ２．４０ １１．１０ １１．４０ ２６．７

２ ０—２０＋（３，２） ５９．６０ ７．１０ ３８．９０ ２．３０ ９．３０ １１．３０ １０

４ ０—２０＋（４，１） ３７．７０ ６．３０ ４５．９０ ２．００ ９．９０ １７．８０ １１

６ ０—２０＋（１，１） ５４．６０ ７．８０ ４２．５０ ３．５０ ９．００ １３．００ ２１．７

９ ０—２０＋（４，７） ６１．４０ ９．５０ ４２．２０ ２．１０ １２．７０ １２．８０ １２．３

１２ ０—２０＋（１，８） ２８．７０ ８．１０ ４５．３０ ２．６０ １２．９０ １３．００ １５

１４ ０—２０＋（３，５） ４７．６０ ６．５０ ４８．５０ ２．１０ １１．１０ １７．３０ １０．７

上层垫料平均值
Ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ｕｐｐｅｒ ｌａｙｅｒ ５０．１７ ７．７９ ４４．０９ ２．４３ １０．８６ １３．８０ １５．３４

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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续表

样品序号
Ｎｕｍｂｅｒ

深度＋坐标
Ｄｅｐｔｈ ａｎｄ

ｓｉｔｅ

水份 ／ ％
Ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｐＨ

有机质 ／ ％
Ｏｒｇａｎｉｃ
ｍａｔｅｒｉａｌ

全氮 ／ ％
Ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ

腐殖酸 ／ ％
Ｈｕｍｉｃ
ａｃｉｄ

粗纤维 ／ ％
Ｃｒｕｄｅ
ｆｉｂｅｒ

芽胞杆菌活菌数
Ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ／

（ ×１０６ ｃｆｕ ／ ｍＬ）

３ ４０—６０＋（３，２） ６０．２０ ７．５０ ４２．２０ ２．２０ １０．６０ １１．７０ １４

５ ４０—６０＋（３，５） ４３．６０ ６．２０ ４５．１０ ２．１０ １１．４０ １４．８０ １６．３

７ ４０—６０＋（４，７） ６２．６０ ９．６０ ３９．３０ ２．６０ ９．７０ １０．００ １４．７

８ ４０—６０＋（４，１） ５１．９０ ７．５０ ３８．３０ ２．５０ １３．６０ １１．９０ ４．３

１０ ４０—６０＋（４，４） ６０．５０ ９．１０ ４４．８０ ２．７０ １６．５０ １１．７０ １５．７

１１ ４０—６０＋（１，８） ４６．００ ８．５０ ３７．４０ ３．２０ １２．３０ １３．６０ ６

１３ ４０—６０＋（１，１） ５０．８０ ７．４０ ３８．２０ ３．２０ １８．１０ １６．２０ １１．７

下层垫料平均值
Ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ｕｎｄｅｒ ｌａｙｅｒ ５３．６６ ７．９７ ４０．７６ ２．６４ １３．１７ １２．８４ １１．８１

实验测定微生物发酵床垫料芽胞杆菌活菌数（表 ２），并根据芽胞杆菌活菌数进行统计分析（表 ３）。 微生

物发酵床垫料空间采样点芽胞杆菌活菌数量存在显著差异，最小含量为 ４．３（×１０６ ｃｆｕ ／ ｍＬ），最大含量为 ２６．７
（×１０６ ｃｆｕ ／ ｍＬ ）；垫料上层（０—２０ ｃｍ）采样单元芽胞杆菌含量平均值为 １５．３４（×１０６ ｃｆｕ ／ ｍＬ），下层（４０—６０
ｃｍ）采样单元平均值为 １１．８１（×１０６ ｃｆｕ ／ ｍＬ ），两处理方差齐性，均值差异检验 ｔ ＝ １．１６３４，ｄｆ ＝ １２，Ｐ ＝ ０．２６７３。
检测结果表明，上层垫料与下层垫料芽胞杆菌数量差异不显著（Ｐ＞０．０５）。

表 ２　 微生物发酵床垫料空间样本芽胞杆菌活菌计数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｌｏｎｙ ｆｏｒｍｉｎｇ ｕｎｉｔ ｏｆ ｔｈｅ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｔａｋｅｎ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ＭＦＢ

编号
Ｎｕｍｂｅｒ

垫料深度＋相对坐标
Ｄｅｅｐ＋ ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ

芽胞杆菌活菌数量（×１０６ｃｆｕ ／ ｍＬ）

重复 Ｉ
Ｒｅｐｅａｔｉｏｎ１

重复 ＩＩ
Ｒｅｐｅａｔｉｏｎ２

重复 ＩＩＩ
Ｒｅｐｅａｔｉｏｎ３

平均值
Ａｖｅｒａｇｅ

１ ０—２０＋（４，４） ２０ ３１ ２９ ２６．７

２ ０—２０＋（３，２） １０ ８ １２ １０．０

４ ０—２０＋（４，１） １９ ６ ８ １１．０

６ ０—２０＋（１，１） ２６ １８ ２１ ２１．７

９ ０—２０＋（４，７） １８ １１ ８ １２．３

１２ ０—２０＋（１，８） １１ １５ １９ １５．０

１４ ０—２０＋（３，５） ９ １２ １１ １０．７

垫料上层芽胞杆菌活菌数平均值
Ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ｕｐｐｅｒ ｌａｙｅｒ １５．３４±６．４２

３ ４０—６０＋（３，２） １０ １３ １９ １４．０

５ ４０—６０＋（３，５） １３ １８ １８ １６．３

７ ４０—６０＋（４，７） １７ １６ １１ １４．７

８ ４０—６０＋（４，１） ５ ４ ４ ４．３

１０ ４０—６０＋（４，４） １９ １６ １２ １５．７

１１ ４０—６０＋（１，８） ３ ５ １０ ６．０

１３ ４０—６０＋（１，１） １０ １６ ９ １１．７

垫料下层芽胞杆菌活菌数平均值
Ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ｕｎｄｅｒ ｌａｙｅｒ １１．８１±４．８０

２．２　 微生物发酵床空间生态位细菌宏基因组测序

测序结果见表 ４。 垫料样本短序列（ｒｅａｄｓ）范围为 ８３２７９—１３５８２９ 条，细菌种类（ＯＴＵｓ）范围为 ９２９—１７１４
个，测序覆盖度（Ｃｏｖｅｒａｇｅ）均在 ０．９９ 以上；Ａｃｅ 指数、Ｃｈａｏ 指数、香农指数（ｓｈａｎｎｏｎ）、辛普森指数（ｓｉｍｐｓｏｎ）。
样本的稀释曲线（图 ２）和香农指数稀释曲线（图 ３）接近平台，表明测序深度已经基本覆盖样本中的所有细菌

物种，覆盖率高（＞０．９９）。

５　 １１ 期 　 　 　 刘波　 等：养猪微生物发酵床芽胞杆菌空间生态位特性研究 　
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表 ３　 微生物发酵床垫料空间样本芽胞杆菌活菌计数均数 ｔ 检验∗

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔ⁃ｔｅｓｔ ｏｎ ｃｏｌｏｎｙ ｆｏｒｍｉｎｇ ｕｎｉｔ ｏｆ ｔｈｅ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｔａｋｅｎ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ＭＦＢ

编号
Ｎｕｍｂｅｒ

样本数量
Ｎｕｍｂｅｒｓ

均值
Ａｖｅｒａｇｅ

标准差
Ｓｔａｎｄａｒｄ
ｄｅｖｉａｔｉｏｎ

标准误
Ｓｔａｎｄａｒｄ
ｅｒｒｏｒ

９５％置信区间
Ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ ｉｎｔｅｒｖａｌ

上层垫料 Ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ｕｐｐｅｒ ｌａｙｅｒ ７ １５．３４２９ ６．４２５７ ２．４２８７ ９．４００１ ２１．２８５６

下层垫料 Ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ｕｎｄｅｒ ｌａｙｅｒ ７ １１．８１４３ ４．８０６４ １．８１６６ ７．３６９１ １６．２５９５

差值 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ３．５２８６ ５．６７４１ ３．０３２９ －３．０７９６ １０．１３６８

　 　 ∗均值差异检验 ｔ＝ １．１６３４，ｄｆ＝ １２，Ｐ＝ ０．２６７３

表 ４　 微生物发酵床垫料空间生态位样本细菌宏基因组测定

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ｓｐａｃｅ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｎｉｃｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ＭＦＢ

编号
Ｎｕｍｂｅｒ

序列数
Ｒｅａｄ ｎｕｍｂｅｒｓ

可操作分类单元
Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ

ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ

１６Ｓ ｒＤＮＡ 测序（０．９７）Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｏｆ １６Ｓ ｒＤＮＡ

Ａｃｅ 指数
Ａｃｅ

Ｃｈａｏ 指数
Ｃｈａｏ

覆盖率
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

香农指数
Ｈａｎｎｏｎ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ

１ １０２５７５ １６０８ １８２４
（１７７９，１８８２）

１８７９
（１８０９，１９７３） ０．９９７１１４ ５．１４

（５．１３，５．１５）
０．０２１２

（０．０２０８，０．０２１６）

２ １２９８９１ １６９８ １９２２
（１８７５，１９８１）

１９７３
（１９０２，２０６８） ０．９９７７２１ ５．５５

（５．５４，５．５５）
０．０１０１

（０．０１００，０．０１０３）

３ １２９０７７ １７２６ １９２８
（１８８５，１９８３）

１９３２
（１８７８，２００６） ０．９９７８４６ ５．５４

（５．５３，５．５５）
０．０１１８

（０．０１１６，０．０１２０）

４ ８３２７９ １２５５ １６０４
（１５３６，１６８９）

１５９２
（１５１１，１７００） ０．９９５８４５ ４．６８

（４．６７，４．７）
０．０２５２

（０．０２４８，０．０２５５）

５ １３７１９５ １１９２ １３８１
（１３３７，１４３８）

１４２１
（１３５６，１５１２） ０．９９８２８７ ４．８５

（４．８５，４．８６）
０．０１８７

（０．０１８５，０．０１８９）

６ １２０２４９ １６２０ １８３２
（１７８７，１８８９）

１８５５
（１７９３，１９３７） ０．９９７６１３ ５．３７

（５．３６，５．３８）
０．０１１１

（０．０１１０，０．０１１２）

７ １３４７６０ １６２４ １８８６
（１８３４，１９５１）

１９０８
（１８３９，２００１） ０．９９７５４４ ４．８

（４．７９，４．８１）
０．０３０６

（０．０３０１，０．０３１０）

８ １３５８２９ １３８６ １５９１
（１５４６，１６５０）

１５９７
（１５３９，１６７６） ０．９９８１１５ ５．１

（５．０９，５．１１）
０．０１６６

（０．０１６３，０．０１６８）

９ １１９８１１ １７１１ １９９７
（１９４２，２０６７）

２０４７
（１９６６，２１５３） ０．９９７０８７ ５．１１

（５．１，５．１２）
０．０２５５

（０．０２５１，０．０２６０）

１０ １３１８１８ １７１４ １９５０
（１９０２，２０１０）

１９６１
（１８９９，２０４３） ０．９９７６１８ ５．１７

（５．１６，５．１９）
０．０１６３

（０．０１６１，０．０１６５）

１１ １２３３３４ １４１４ １６６６
（１６１４，１７３３）

１６９２
（１６２１，１７８９） ０．９９７５８４ ４．８８

（４．８７，４．８９）
０．０２６３

（０．０２５９，０．０２６７）

１２ １１１２９０ １２５７ １５６６
（１５０３，１６４６）

１５７４
（１４９３，１６８３） ０．９９７２３２ ４．９６

（４．９５，４．９７）
０．０１５３

（０．０１５１，０．０１５５）

１３ １１３７８１ ９２９ １１２１
（１０７５，１１８１）

１０９８
（１０４８，１１６９） ０．９９８１３７ ３．５９

（３．５７，３．６）
０．０９４３

（０．０９３２，０．０９５４）

１４ １１３５７３ １５６４ １７９１
（１７４４，１８５１）

１８１７
（１７５２，１９０４） ０．９９７３８５ ５．１９

（５．１７，５．２）
０．０１５９

（０．０１５７，０．０１６１）

２．３　 基于宏基因测序微生物发酵床空间生态位芽胞杆菌含量（ｒｅａｄｓ）分布

２．３．１　 属水平的芽胞杆菌种类鉴定

利用宏基因测序，鉴定出芽胞杆菌目 ２１ 个属（表 ５）和非芽胞杆菌目的 ３ 个属，分属于 ６ 芽胞杆菌个科，
即芽胞杆菌科、脂环酸芽胞杆菌科、类芽胞杆菌科、动球菌科、芽胞乳杆菌科、待建立的科；相对含量最高的前

３ 个属为 Ｂａｃｉｌｌｕｓ（芽胞杆菌属）（ｒｅａｄｓ ＝ ８０２０）、Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ（乳杆菌属）（ｒｅａｄｓ ＝ ４５６５）、Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ（肿块芽

胞杆菌属）（ｒｅａｄｓ＝ １４１８）；其中 Ｈａｌｏｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ∗（盐硫杆状菌属）属于 γ－变形菌纲细菌，Ｒｏｓｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ∗（玫瑰

杆菌属）属于疣微菌纲细菌，Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ（乳杆菌属）属于乳杆菌目细菌。 Ａｍｍｏｎｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ＃、Ｄｅｓｕｌｆｕｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ＃、
Ｒｏｓｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ∗＃、Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ＃ ４ 个属在国内未见研究报道，为国内新记录属。
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图 ２　 发酵床垫料样本细菌 ｒｅａｄ 稀释曲线

　 Ｆｉｇ．２　 Ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒｅａｄｓ ｉｎ ｔｈｅ ｌｉｔｔｅｒ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ

ｔｈｅ ＭＦＢ

图 ３　 发酵床垫料样本细菌香农指数稀释曲线

　 Ｆｉｇ．３ 　 Ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｌｉｔｔｅｒ

ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ＭＦＢ

表 ５　 基于宏基因测序微生物发酵床垫料属水平芽胞杆菌种类鉴定

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ｔｈｅ ｌｉｔｔｅｒ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ＭＦＢ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｅｔａｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

拉丁文学名
Ｇｅｎｕｓ ｎａｍｅ

分类地位
Ｆａｍｉｌｙ

中文学名
Ｃｈｉｎｅｓｅ ｎａｍｅ

含量
Ｒｅａｄｓ

Ａｍｍｏｎｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ＃［３５］ 类芽胞杆菌科 氨芽胞杆菌属 ３９

Ａｎｅｕｒｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ［３６］ 类芽胞杆菌科 解硫胺素芽胞杆菌属 １３４

Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ［３７］ 类芽胞杆菌科 类芽胞杆菌属 ４３１

Ｔｈｅｒｍｏｂａｃｉｌｌｕｓ［３８］ 类芽胞杆菌科 热芽胞杆菌属 ２３１

Ａｍｐｈｉｂａｃｉｌｌｕｓ［３９］ 芽胞杆菌科 兼性芽胞杆菌属 ６１

Ｂａｃｉｌｌｕｓ［４０］ 芽胞杆菌科 芽胞杆菌属 ８０２０

Ｃａｌｄａｌｋａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ［４１］ 芽胞杆菌科 热碱芽胞杆菌属 ４３

Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ ｓ［４２］ 芽胞杆菌科 地芽胞杆菌属 ７９６

Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｓ［４３］ 芽胞杆菌科 纤细芽胞杆菌属 ６６１

Ｈａｌｏｌａｃｔｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｓ［４４］ 芽胞杆菌科 盐乳芽胞杆菌属 ４５６

Ｏｃｅａｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ ｓ［４５］ 芽胞杆菌科 大洋芽胞杆菌属 ３９７

Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｓ［４６］ 芽胞杆菌科 鸟氨酸芽胞杆菌属 ３０５

Ｐａｕｃｉｓａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｓ［４７］ 芽胞杆菌科 少盐芽胞杆菌属 ５９８

Ｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｓ［４８］ 芽胞杆菌科 中华芽胞杆菌属 ３４

Ｖｕｌｃａｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｓ［４９］ 芽胞杆菌科 火山芽胞杆菌属 ２３９

Ｒｕｍｍｅｌｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｓ［５０］ 动球菌科 鲁梅尔芽胞杆菌属 ５１

Ｓｏｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｓ［５１］ 动球菌科 土壤芽胞杆菌属 １１

Ｕｒｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｓ［５２］ 动球菌科 尿素芽胞杆菌属 ３８３

Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ＃ ｓ［５３ 芽胞乳杆菌科 肿块芽胞杆菌属 １４１８

Ｓｕｌｆｏｂａｃｉｌｌｕｓ ｓ［５４］ 脂环酸芽胞杆菌科 硫化芽胞杆菌属 ４３

Ｄｅｓｕｌｆｕｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ＃ ｓ［５５］ 待建立新科 脱硫芽胞杆菌属 １２

Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ 芽胞杆菌纲，乳杆菌科 乳杆菌属 ４５６５

Ｈａｌｏｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ∗ ｓ［５６］ γ－变形菌纲，盐硫杆状菌科 盐硫杆状菌属 １３７

Ｒｏｓｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ∗＃ ｓ［５７］ 疣微菌纲，疣微菌科 玫瑰杆菌属 ８

　 　 ∗为非芽胞杆菌纲种类，＃为中国新纪录属

７　 １１ 期 　 　 　 刘波　 等：养猪微生物发酵床芽胞杆菌空间生态位特性研究 　
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２．３．２　 芽胞杆菌数量（ｒｅａｄｓ）垂直分布

根据宏基因组测序的芽胞杆菌（ｒｅａｄｓ）测定（表 ６），进行微生物发酵床上层和下层芽胞杆菌属水平含量

（ ｒｅａｄｓ）均数 ｔ 检验，分析结果见表 ７。 上层芽胞杆菌数量平均值为 １２１２．１３，占细菌总数的 １．２５％；下层芽胞杆

菌数量平均值为 １３３９．４３，占细菌总数的 １．０６％；两处理方差齐性，均值差异检验 ｔ ＝ ０．０７９８，ｄｆ ＝ １２，Ｐ ＝ ０．９３７７，
统计学上差异不著（ｐ＞０．０５）。 检测结果表明，上层垫料与下层垫料芽胞杆菌数量差异不显著。

表 ６　 基于宏基因组测序的微生物发酵床芽胞杆菌属水平含量（ｒｅａｄｓ）

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｃｏｎｔｅｎｔｓ （ｒｅａｄｓ） ｏｆ ｔｈｅ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ｔｈｅ ｌｉｔｔｅｒ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ＭＦＢ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｅｔａｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

芽胞杆菌相关属
Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｇｅｎｕｓ

上层垫料含量 Ｒｅａｄｓ ｏｆ ｕｐｐｅｒ ｌａｙｅｒ 下层垫料含量 Ｒｅａｄｓ ｏｆ ｕｎｄｅｒ ｌａｙｅｒ

１ ２ ４ ６ ９ １２ １４ ３ ５ ７ ８ １０ １１ １３
Ａｍｍｏｎｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ
氨芽孢杆菌属

０ ２ ０ ７ ０ １８ ０ １ ０ １ １０ ０ ０ ０

Ａｍｐｈｉｂａｃｉｌｌｕｓ
兼性芽孢杆菌属

０ ０ ５ ４ ０ ４ ２ １ ２２ ２ ０ ３ １６ ２

Ａｎｅｕｒｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ
解硫胺素杆菌属

０ １ ４ ６ ０ １ ０ ３ ０ １ ８４ ０ １６ １８

Ｂａｃｉｌｌｕｓ
芽孢杆菌属

７０ ３０３ １１０１ ６３０ ２４８ ８６１ ５１７ １２３７ ６５４ １２３ ６９７ ６６６ ５６０ ３５３

Ｃａｌｄａｌｋａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ
热碱芽孢杆菌属

０ ２ ０ ３ １ １１ ２ １ ０ １ １７ ０ ５ ０

Ｄｅｓｕｌｆｕｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ
解硫芽孢杆菌属

９ ０ ０ ０ １ ０ ０ ０ ０ １ ０ １ ０ ０

Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ
地芽孢杆菌属

１ １２ ３ １５ ４ ５７９ ８ ２ １９ １ ４８ １３ ７８ １３

Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ
纤细芽孢杆菌属

３ １３ ３ ５１ ２ ３８１ ３７ １１ ８ ３ ５０ ２０ ６３ １６

Ｈａｌｏｌａｃｔｉｂａｃｉｌｌｕｓ
盐乳杆菌属

５７ ４ ９ １８ ２７ １３ １４ ２ ２５３ ２８ ４ ５ １０ １２

Ｈａｌｏｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ
盐硫杆状菌属

１ ０ １ ５６ ０ ２ ５ ２８ ２０ ０ １ ７ １４ ２

Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ
乳杆菌属

５３５ １０８ １７１ ２３８ ５５ １９７５ ２８１ ５６ ７２４ １８２ ４２ ９１ ８８ １９

Ｏｃｅａｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ
海洋芽孢杆菌属

７ ５ ７ ７３ ３ １０２ ５１ ２２ ２８ ８ １２ ３３ ３８ ８

Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ
鸟氨酸芽孢杆菌属

５ ２０ １２ ２８ １ ３１ ３６ ４ １６ ０ ６３ ４２ ３０ １７

Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ
类芽孢杆菌属

８ ４３ ８ ６１ １８ ５５ ９３ １３ ２８ ３ ３４ １ ６２ ４

Ｐａｕｃｉｓａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ
微盐杆菌属

８ １５ １３ ３３ ７ ７７ ２５ ４１ ２５ ３ ６２ ２４３ ２８ １８

Ｒｏｓｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ
玫瑰杆菌属

１ ５ ０ １ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０

Ｒｕｍｍｅｌｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ
鲁梅尔芽孢杆菌属

１５ ８ ４ ３ ０ ５ ２ ３ １０ ０ ０ ０ １ ０

Ｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ０ １ ０ １０ ０ ０ ３ １ ０ ０ ２ １１ ２ ４

Ｓｏｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ
土芽孢杆菌属

５ ０ ０ １ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ４ ０

Ｓｕｌｆｏｂａｃｉｌｌｕｓ
硫芽孢杆菌属

０ ３ ２ ０ ０ ０ ２ １ ０ ０ １２ ０ ８ １５

Ｔｈｅｒｍｏｂａｃｉｌｌｕｓ
热芽孢杆菌属

０ ９ ２ ８ ２ ４ １５ １ ０ ０ １２４ １１ ２０ ３５

Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ
肿块芽孢杆菌属

０ １ ２０ ２１ ０ １ ５５ ６ １２３２ ２ １４ ０ ４ ６２

Ｕｒｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ
脲芽孢杆菌属

６ ３ ０ ２４ １ ６ １６ ０ ０ １ ７ ２２９ ０ ９０

Ｖｕｌｃａｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ
武尔坎努斯杆菌属

２８ １ ０ ４ ５３ ３ １ ９ ２１ ８３ ０ ２０ １４ ２
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表 ７　 基于宏基因组测序的微生物发酵床上层和下层芽胞杆菌属水平含量（ｒｅａｄｓ）均数 ｔ 检验∗

Ｔａｂｌｅ ７　 Ｔ⁃ｔｅｓｔ ｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔｓ （ｒｅａｄｓ） ｏｆ ｔｈｅ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｕｐｐｅｒ ｌａｙｅｒ ａｎｄ ｕｎｄｅｒ ｌａｙｅｒ ｌｉｔｔｅｒｓ ｔａｋｅｎ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ＭＦＢ

样本
Ｓａｍｐｌｅｓ

样本数量
Ｎｕｍｂｅｒｓ

均值
Ａｖｅｒａｇｅ

标准差
Ｓｔａｎｄａｒｄ
ｄｅｖｉａｔｉｏｎ

标准误
Ｓｔａｎｄａｒｄ
ｅｒｒｏｒ

９５％置信区间
９５％ ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ

ｉｎｔｅｒｖａｌ

上层垫料 Ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ｕｐｐｅｒ ｌａｙｅｒ ７ １３８５．２８５７ １２６４．２２５６ ４７７．８３２４ ２１６．０７２２ ２５５４．４９９３

下层垫料 Ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ｕｎｄｅｒ ｌａｙｅｒ ７ １３３９．４２８６ ８４４．６２４３ ３１９．２３８０ ５５８．２８１４ ２１２０．５７５７

差值 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ４５．８５７１ １０７５．０９４５ ５７４．６６２２ －１２０６．２２４１ １２９７．９３８４

　 　 ∗均值差异检验 ｔ＝ ０．０７９８，ｄｆ＝ １２，Ｐ＝ ０．９３７７

图 ４　 微生物发酵床垫料样芽胞杆菌数量分布

　 Ｆｉｇ．４　 Ｒｅａｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ｔｈｅ ＭＦＢ

Ｒｏｓｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ （ 玫 瑰 杆 菌 属 ）、 Ｓｏｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ （ 土 芽 孢 杆 菌 属 ）、

Ｄｅｓｕｌｆｕｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ（脱硫芽孢杆菌属）、Ｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ、Ａｍｍｏｎｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ（氨

芽孢杆菌属）、Ｓｕｌｆｏｂａｃｉｌｌｕｓ（硫芽孢杆菌属）、Ｃａｌｄａｌｋａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（热

碱芽 孢 杆 菌 属 ）、 Ｒｕｍｍｅｌｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ （ 鲁 梅 尔 芽 孢 杆 菌 属 ）、

Ａｍｐｈｉｂａｃｉｌｌｕｓ（兼性芽孢杆菌属）、Ａｎｅｕｒｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（解硫胺素杆菌

属）、Ｈａｌｏｌａｃｔｉｂａｃｉｌｌｕｓ（盐乳杆菌属）、Ｔｈｅｒｍｏｂａｃｉｌｌｕｓ（热芽孢杆菌

属）、Ｖｕｌｃａｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（武尔坎努斯杆菌属）、Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（鸟氨酸

芽孢杆菌属）、Ｕｒｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ（脲芽孢杆菌属）、Ｏｃｅａｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ（海洋芽

孢杆菌属）、Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（类芽孢杆菌属）、Ｈａｌｏｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ（盐硫杆

状菌属）、Ｐａｕｃｉｓａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（微盐杆菌属）、Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（纤细芽胞

杆菌属）、Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ（地芽孢杆菌属）、Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ（肿块芽胞杆

菌属）、Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ（乳杆菌属）、Ｂａｃｉｌｌｕｓ（芽孢杆菌属）

２．３．３　 芽胞杆菌优势属分布

不同芽胞杆菌属及其近缘属数量（ｒｅａｄｓ）发酵床分

布结果显示（图 ４）：微生物发酵床 １４ 个垫料样本检测

到 ２４ 个芽胞杆菌属，总量（ｒｅａｄｓ）达 １９０７３，不同属数量

分布差异显著，前 ５ 个分布最多的优势属为芽胞杆菌属

（Ｂａｃｉｌｌｕｓ） （８０２０）、乳杆菌属（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ） （４５６５）、肿
块芽胞杆菌属（Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ） （１４１８）、地芽胞杆菌属

（Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ） （７９６）和纤细芽胞杆菌属（Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ）
（６６１）。

芽胞杆菌在垫料上层和下层垂直分布显示（图 ５）：
上层垫料芽胞杆菌各属总量（ ｒｅａｄｓ）为 ９６９７，含量最低

的为土芽胞杆菌属（Ｓｏｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ）仅为 ７（ ｒｅａｄｓ），最高的

为芽胞杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）达 ３７３０（ｒｅａｄｓ）；下层垫料芽胞

杆菌各属总量（ｒｅａｄｓ）为 ９３７６，总量与上层差异不显著，
含量最低的玫瑰杆菌属（Ｒｏｓｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ）为 ０，最高的为芽

胞杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）达 ４２９０。 不同芽胞杆菌优势属在垫

料上层和下层数量垂直分布差异显著（图 ６），如芽胞杆

菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）上层分布（３７３０）低于下层分布（４２９０），
肿块芽胞杆菌属 （ Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ） 上层 （ ９８） 低于下层

（１３２０）；乳杆菌属（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ）上层（３３６３）分布高于

下层（１２０２），地芽胞杆菌属（Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ）上层（６２２）高

于下层 （１７４），纤细芽胞杆菌属 （Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ） 上层

（４９０）高于下层（１７１）等等。
２．４　 微生物发酵床空间生态位芽胞杆菌亚群落分化

分别构建上层和下层垫料不同样本芽胞杆菌数量

（ｒｅａｄｓ）矩阵，以属为样本，样方为指标，马氏距离为尺

度，可变类平均法进行系统聚类。 可以看出，垫料上下

层芽胞杆菌亚群落分化存在显著差异。
垫料上层（表 ８、图 ６），芽胞杆菌亚群落分化为 ４ 个

组，第 １ 组为微含量组，数量（ｒｅａｄｓ）总和为 １８．６７，包含

了 ９ 个芽胞杆菌属，即 Ａｍｍｏｎｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ （氨芽孢杆菌

属）、Ａｍｐｈｉｂａｃｉｌｌｕｓ （兼性芽孢杆菌属）、Ａｎｅｕｒｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ
（解硫胺素杆菌属）、Ｃａｌｄａｌｋａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（热碱芽孢杆菌

９　 １１ 期 　 　 　 刘波　 等：养猪微生物发酵床芽胞杆菌空间生态位特性研究 　
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图 ５　 微生物发酵床上层和下层芽胞杆菌数量分布

　 Ｆｉｇ．５　 Ｒｅａｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ｔｈｅ ｕｐｐｅｒ

ｌａｙｅｒ ａｎｄ ｕｎｄｅｒ ｌａｙｅｒ ｌｉｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ＭＦＢ

Ｓｕｌｆｏｂａｃｉｌｌｕｓ （ 硫 芽 孢 杆 菌 属 ）、 Ｓｏｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ （ 土 芽 孢 杆 菌 属 ）、

Ｒｏｓｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ（玫瑰杆菌属）、Ｄｅｓｕｌｆｕｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ（脱硫芽孢杆菌属）、

Ａｎｅｕｒｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（解硫胺素杆菌属）、Ｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ、Ａｍｐｈｉｂａｃｉｌｌｕｓ（兼性

芽孢杆菌属）、 Ｃａｌｄａｌｋａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ （热碱芽孢杆菌属）、 Ａｍｍｏｎｉｉ －

ｂａｃｉｌｌｕｓ（氨芽孢杆菌属）、Ｒｕｍｍｅｌｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ（鲁梅尔芽孢杆菌属）、

Ｔｈｅｒｍｏｂａｃｉｌｌｕｓ（热芽孢杆菌属）、 Ｕｒｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ （脲芽孢杆菌属）、

Ｈａｌｏｌａｃｔｉｂａｃｉｌｌｕｓ（盐乳杆菌属）、Ｖｕｌｃａｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（武尔坎努斯杆菌

属）、Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ（肿块芽胞杆菌属）、Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（鸟氨酸芽

孢杆菌属）、Ｈａｌｏｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ（盐硫杆状菌属）、Ｐａｕｃｉｓａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（微

盐杆菌属）、Ｏｃｅａｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ（海洋芽孢杆菌属）、Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（类芽

孢杆菌属）、Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（纤细芽胞杆菌属）、Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ（地芽孢

杆菌属）、Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ（乳杆菌属）、Ｂａｃｉｌｌｕｓ（芽孢杆菌属）

属）、Ｄｅｓｕｌｆｕｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ （脱硫芽孢杆菌属）、Ｒｏｓｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ
（玫瑰杆菌属）、 Ｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ、 Ｓｏｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ （土芽孢杆菌

属）、Ｕｒｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ（脲芽孢杆菌属）；第 ２ 组为高含量组，
数量（ｒｅａｄｓ）总和为 １４９４．９９，包含了 ３ 个芽胞杆菌属，
即 Ｂａｃｉｌｌｕｓ（芽孢杆菌属）、Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ（地芽孢杆菌属）、
Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（鸟氨酸芽孢杆菌属）；第 ３ 组为中含量

组，数量（ ｒｅａｄｓ）总和为 ５５３．４８，包含了 ８ 个芽胞杆菌

属，即 Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（纤细芽胞杆菌属）、Ｈａｌｏｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ
（盐 硫 杆 状 菌 属 ）、 Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ （ 乳 杆 菌 属 ）、
Ｏｃｅａｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ（海洋芽孢杆菌属）、Ｐａｕｃｉｓａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（微

盐杆菌属）、 Ｒｕｍｍｅｌｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ （鲁梅尔芽孢杆菌属）、
Ｓｕｌｆｏｂａｃｉｌｌｕｓ（硫芽孢杆菌属）、Ｔｈｅｒｍｏｂａｃｉｌｌｕｓ（热芽孢杆

菌属）；第 ４ 组为低含量组，数量（ ｒｅａｄｓ）总和为 １５４，包
含了 ４ 个芽胞杆菌属，即 Ｈａｌｏｌａｃｔｉｂａｃｉｌｌｕｓ （盐乳杆菌

属）、Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（类芽孢杆菌属）、Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ（肿块

芽胞杆菌属）、Ｖｕｌｃａｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（武尔坎努斯杆菌属）。
垫料下层（表 ９、图 ７）芽胞杆菌亚群落分化为 ４ 个

组，第 １ 组为微含量组，数量（ｒｅａｄｓ）总和为 ５７．２７，包含

了 １１ 个芽胞杆菌属，即 Ａｍｍｏｎｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ（氨芽胞杆菌

属）、Ａｍｐｈｉｂａｃｉｌｌｕｓ （兼性芽孢杆菌属）、Ａｎｅｕｒｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ
（解硫胺素杆菌属）、Ｃａｌｄａｌｋａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（热碱芽孢杆菌

属 ）、 Ｄｅｓｕｌｆｕｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ （ 脱 硫 芽 孢 杆 菌 属 ）、
Ｈａｌｏｌａｃｔｉｂａｃｉｌｌｕｓ（盐乳杆菌属）、Ｈａｌｏｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ（盐硫杆

状菌属）、Ｒｏｓｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ （玫瑰杆菌属）、Ｒｕｍｍｅｌｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ
（鲁梅尔芽孢杆菌属）、Ｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ、Ｓｏｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（土芽孢

杆菌属）；第 ２ 组为中含量组，数量（ ｒｅａｄｓ）总和为 ７５６，
包含了 ７ 个芽胞杆菌属，即 Ｂａｃｉｌｌｕｓ （芽孢杆菌属）、
Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ（地芽孢杆菌属）、Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（纤细芽孢杆

菌 属 ）、 Ｏｃｅａｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ （ 海 洋 芽 孢 杆 菌 属 ）、
Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（鸟氨酸芽孢杆菌属）、Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（类
芽孢杆菌属）、Ｔｈｅｒｍｏｂａｃｉｌｌｕｓ（热芽孢杆菌属）；第 ３ 组为

低含量组，数量（ｒｅａｄｓ）总和为 ４５１．７５，包含了 ４ 个芽胞

杆菌属，即 Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ（乳杆菌属）、Ｐａｕｃｉｓａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（微
盐 杆 菌 属 ）、 Ｓｕｌｆｏｂａｃｉｌｌｕｓ （ 硫 芽 孢 杆 菌 属 ）、
Ｖｕｌｃａｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（武尔坎努斯杆菌属）；第 ４ 组为高含量

组，数量（ｒｅａｄｓ）总和为 ８２３．５，包含了 ２ 个芽胞杆菌属，即 Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ（肿块芽孢杆菌属）、Ｕｒｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ（脲芽

孢杆菌属）。
２．５　 微生物发酵床空间生态位芽胞杆菌数量（ｒｅａｄｓ）与垫料营养特性的相关性

２．５．１　 微生物发酵床垫料营养特性主成分分析

基于微生物发酵床垫料营养特性测定数据矩阵，以欧氏距离为尺度，进行聚类分析和主成分析，结果见表

１０、表 １１、图 ８。 垫料营养特性的第 １ 主成分特征值达 ９６．１５，包含了主要信息；主成分分析得分可以看出，垫

０１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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图 ６　 上层垫料芽胞杆菌亚群落分化

Ｆｉｇ．６　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ｏｎ ｓｕｂｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｐｏｌａｒｉｚａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｔｈｅ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ｔｈｅ ｕｐｐｅｒ ｌａｙｅｒ ｌｉｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ＭＦＢ
Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ（肿块芽胞杆菌属）、Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ （类芽孢杆菌属）、Ｖｕｌｃａｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ （武尔坎努斯杆菌属）、Ｈａｌｏｌａｃｔｉｂａｃｉｌｌｕｓ （盐乳杆菌属）、
Ｏｃｅａｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ（海洋芽孢杆菌属）、Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ（乳杆菌属）、Ｓｕｌｆｏｂａｃｉｌｌｕｓ（硫芽孢杆菌属）、Ｈａｌｏｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ（盐硫杆状菌属）、Ｔｈｅｒｍｏｂａｃｉｌｌｕｓ（热
芽孢杆菌属）、Ｐａｕｃｉｓａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（微盐杆菌属）、Ｒｕｍｍｅｌｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ（鲁梅尔芽孢杆菌属）、Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（纤细芽胞杆菌属）、Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（鸟氨

酸芽孢杆菌属）、 Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ （地芽孢杆菌属）、 Ｂａｃｉｌｌｕｓ （芽孢杆菌属）、 Ｕｒｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ （脲芽孢杆菌属）、 Ｓｏｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ （ 土芽孢杆菌属）、
Ａｎｅｕｒｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（解硫胺素杆菌属）、Ｃａｌｄａｌｋａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（热碱芽孢杆菌属）、Ｄｅｓｕｌｆｕｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ（脱硫芽孢杆菌属）、Ａｍｐｈｉｂａｃｉｌｌｕｓ（兼性芽孢杆菌

属）、Ｒｏｓｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ（玫瑰杆菌属）、Ｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ、Ａｍｍｏｎｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ（氨芽孢杆菌属）

料水分、有机质得分较高，为正值，全氮及其其他因子得分为负值，形成了 ３ 个分支，这与聚类分析结果相符

合，形成 ３ 个主成分，即水分主成分、有机质主成分、营养主成分（图 ８）。

表 ８　 上层垫料芽胞杆菌属亚群落分化

Ｔａｂｌｅ ８　 Ｓｕｂｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｐｏｌａｒｉｚａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｔｈｅ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ｔｈｅ ｕｐｐｅｒ ｌａｙｅｒ ｌｉｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ＭＦＢ

编号 Ｎｕｍｂｅｒ 第 １ 组 Ｆｒｉｓｔ ｇｒｏｕｐ 第 ２ 组 Ｓｅｃｏｎｄ ｇｒｏｕｐ 第 ３ 组 Ｔｈｉｒｄｇｒｏｕｐ 第 ４ 组 Ｆｏｒｔｈ ｇｒｏｕｐ

１ ２．３３ ２５．３３ ７１．１２ ２３．２５
２ １．５６ １１１．６７ ２０．１２ １２．２５
４ １．００ ３７２．００ ２５．３７ ９．２５
６ ６．２２ ２２４．３３ ５７．７５ ２６．００
９ ０．４４ ８４．３３ ８．６２ ２４．５０

１２ ４．５６ ４９０．３３ ３１８．２５ １８．００
１４ ２．５６ １８７．００ ５２．２５ ４０．７５

总和 Ｔｏｔａｌ １８．６７ １４９４．９９ ５５３．４８ １５４．００

表 ９　 下层垫料芽胞杆菌属亚群落分化

Ｔａｂｌｅ ９　 Ｓｕｂｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｐｏｌａｒｉｚａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｔｈｅ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ｔｈｅ ｕｎｄｅｒ ｌａｙｅｒ ｌｉｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ＭＦＢ

编号 Ｎｕｍｂｅｒ 第 １ 组 Ｆｒｉｓｔ ｇｒｏｕｐ 第 ２ 组 Ｓｅｃｏｎｄ ｇｒｏｕｐ 第 ３ 组 Ｔｈｉｒｄｇｒｏｕｐ 第 ４ 组 Ｆｏｒｔｈ ｇｒｏｕｐ

３ ３．６４ １８４．２９ ２６．７５ ３．００
５ ２７．７３ １０７．５７ １９２．５０ ６１６．００
７ ３．０９ １９．７１ ６７．００ １．５０
８ １０．７３ １４６．８６ ２９．００ １０．５０

１０ ２．４５ １１２．２９ ８８．５０ １１４．５０
１１ ６．１８ １２１．５７ ３４．５０ ２．００
１３ ３．４５ ６３．７１ １３．５０ ７６．００

总和 Ｔｏｔａｌ ５７．２７ ７５６．００ ４５１．７５ ８２３．５０
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图 ７　 下层垫料芽胞杆菌亚群落分化

Ｆｉｇ．７　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ｏｎ ｓｕｂｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｐｏｌａｒｉｚａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｔｈｅ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ｔｈｅ ｕｎｄｅｒ ｌａｙｅｒ ｌｉｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ＭＦＢ

Ｕｒｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ（脲芽孢杆菌属）、 Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ （肿块芽孢杆菌属）、 Ｐａｕｃｉｓａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ （微盐杆菌属）、 Ｖｕｌｃａｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ （武尔坎努斯杆菌属）、

Ｓｕｌｆｏｂａｃｉｌｌｕｓ（硫芽孢杆菌属）、Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ（乳杆菌属）、Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（类芽孢杆菌属）、Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（纤细芽孢杆菌属）、Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（鸟氨

酸芽孢杆菌属）、Ｏｃｅａｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ（海洋芽孢杆菌属）、Ｔｈｅｒｍｏｂａｃｉｌｌｕｓ（热芽孢杆菌属） Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ（地芽孢杆菌属）、Ｂａｃｉｌｌｕｓ（芽孢杆菌属）、

Ｓｏｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（土芽孢杆菌属）、Ｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ、Ｒｏｓｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ（玫瑰杆菌属）、Ｈａｌｏｌａｃｔｉｂａｃｉｌｌｕｓ（盐乳杆菌属）、Ｒｕｍｍｅｌｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ（鲁梅尔芽孢杆菌属）、

Ｈａｌｏｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ（盐硫杆状菌属）、Ａｎｅｕｒｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（解硫胺素杆菌属）、Ｄｅｓｕｌｆｕｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ（脱硫芽孢杆菌属）、Ｃａｌｄａｌｋａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（热碱芽孢杆菌

属）、Ａｍｍｏｎｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ（氨芽胞杆菌属）、Ａｍｐｈｉｂａｃｉｌｌｕｓ（兼性芽孢杆菌属）

表 １０　 微生物发酵床垫料营养特性主成分特征值

Ｔａｂｌｅ １０　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅｓ ｆｏｒ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｌｉｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ＭＦＢ

主成分分析 ＰＣＡ
Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ

特征值
Ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅｓ

百分率 ／ ％
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

累计百分率 ／ ％
Ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

１ １３．４６ ９６．１５ ９６．１５

２ ０．４８ ３．４１ ９９．５６

３ ０．０３ ０．２５ ９９．８１

４ ０．０２ ０．１７ ９９．９９

５ ０．００ ０．０１ １００．００

表 １１　 微生物发酵床垫料营养特性主成分分析得分

Ｔａｂｌｅ １１　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｃｏｒｅ ｆｏｒ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｌｉｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ＭＦＢ

因子 Ｆａｃｔｏｒ Ｙ（ ｉ，１） Ｙ（ ｉ，２） Ｙ（ ｉ，３） Ｙ（ ｉ，４） Ｙ（ ｉ，５）

水份 Ｍｏｉｓｔｕｒｅ ５．３８９０ －０．９６９４ －０．００９９ －０．０３０３ －０．００１７

ｐＨ －２．５１６２ －０．１９２２ －０．１２９２ ０．１５２４ ０．０５８７

有机质 Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｅｒｉａｌ ３．８２２４ １．１２７７ －０．０５３８ ０．０８１８ －０．０１００

全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ －３．４８３０ －０．２３７５ －０．１５５０ ０．０２５５ －０．０６１８

腐殖酸 Ｈｕｍｉｃ ａｃｉｄ －１．７３２５ －０．０１７８ ０．３６２０ ０．０６５１ －０．００６２

粗纤维 Ｃｒｕｄｅ ｆｉｂｅｒ －１．４７９７ ０．２８９２ －０．０１４２ －０．２９４５ ０．０２１１

２．５．２　 芽胞杆菌数量与垫料成分特性相关性分析

以芽胞杆菌数量（ｒｅａｄｓ）和垫料营养特性为样本，垫料空间样本为指标，构建矩阵（表 １２），进行相关性分

析，芽胞杆菌与营养条件的相关系数见表 １０。 相关系数显著检验的临界值 ａ ＝ ０．０５ 时，ｒ ＝ ０．５３２４（显著），ａ＝ ０．
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图 ８　 微生物发酵床垫料营养特性聚类分析与主成分分析

Ｆｉｇ．８　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎｄ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｌｉｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ＭＦＢ

０１ 时，ｒ ＝ ０．６６１４（极显著）；结果表明水分主成分提供了芽胞杆菌生存条件，不同的属存在差异，与 Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ
（－０．６８２５）、Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（－０．６８０４）、Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ（－０．６６３６）呈显著负相关；基质主成分（有机质）提供了芽胞

杆菌生存基质，对所有芽胞杆菌相关系数不显著，都是需要的；营养主成分提供了芽胞杆菌营养条件，不同属

存在差异，与 Ｖｕｌｃａｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（０．７０６３）极显著相关，全氮与 Ｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（０．６０２１）显著相关，腐殖酸与 Ｕｒｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ
（０．６８９８）极显著相关，其余相关性不显著。

表 １２　 表 ２（营养特性）和表 ６（芽胞杆菌含量（ｒｅａｄｓ））合并

Ｔａｂｌｅ １２　 Ｍｅｒｇｉｎｇ ｏｆ Ｔａｂｌｅ ２ ａｎｄ Ｔａｂｌｅ ６

属名
Ｇｅｎｕｓ

样本编号 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ

１ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８ ９ １０ １１ １２ １３ １４

Ａｍｍｏｎｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ
氨芽孢杆菌属

０ ２ １ ０ ０ ７ １ １０ ０ ０ ０ １８ ０ ０

Ａｍｐｈｉｂａｃｉｌｌｕｓ
兼性芽孢杆菌属

０ ０ １ ５ ２２ ４ ２ ０ ０ ３ １６ ４ ２ ２

Ａｎｅｕｒｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ
解硫胺素杆菌属

０ １ ３ ４ ０ ６ １ ８４ ０ ０ １６ １ １８ ０

Ｂａｃｉｌｌｕｓ
芽孢杆菌属

７０ ３０３ １２３７ １１０１ ６５４ ６３０ １２３ ６９７ ２４８ ６６６ ５６０ ８６１ ３５３ ５１７

Ｃａｌｄａｌｋａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ
热碱芽孢杆菌属

０ ２ １ ０ ０ ３ １ １７ １ ０ ５ １１ ０ ２

Ｄｅｓｕｌｆｕｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ
解硫芽孢杆菌属

９ ０ ０ ０ ０ ０ １ ０ １ １ ０ ０ ０ ０

Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ
地芽孢杆菌属

１ １２ ２ ３ １９ １５ １ ４８ ４ １３ ７８ ５７９ １３ ８

Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ
纤细芽孢杆菌属

３ １３ １１ ３ ８ ５１ ３ ５０ ２ ２０ ６３ ３８１ １６ ３７

Ｈａｌｏｌａｃｔｉｂａｃｉｌｌｕｓ
盐乳杆菌属

５７ ４ ２ ９ ２５３ １８ ２８ ４ ２７ ５ １０ １３ １２ １４

Ｈａｌｏｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ
盐硫杆状菌属

１ ０ ２８ １ ２０ ５６ ０ １ ０ ７ １４ ２ ２ ５

Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ
乳杆菌属

５３５ １０８ ５６ １７１ ７２４ ２３８ １８２ ４２ ５５ ９１ ８８ １９７５ １９ ２８１

３１　 １１ 期 　 　 　 刘波　 等：养猪微生物发酵床芽胞杆菌空间生态位特性研究 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

续表

属名
Ｇｅｎｕｓ

样本编号 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ

１ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８ ９ １０ １１ １２ １３ １４

Ｏｃｅａｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ
海洋芽孢杆菌属

７ ５ ２２ ７ ２８ ７３ ８ １２ ３ ３３ ３８ １０２ ８ ５１

Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ
鸟氨酸芽孢杆菌属

５ ２０ ４ １２ １６ ２８ ０ ６３ １ ４２ ３０ ３１ １７ ３６

Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ
类芽孢杆菌属

８ ４３ １３ ８ ２８ ６１ ３ ３４ １８ １ ６２ ５５ ４ ９３

Ｐａｕｃｉｓａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ
微盐杆菌属

８ １５ ４１ １３ ２５ ３３ ３ ６２ ７ ２４３ ２８ ７７ １８ ２５

Ｒｏｓｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ
玫瑰杆菌属

１ ５ ０ ０ ０ １ ０ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０

Ｒｕｍｍｅｌｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ
鲁梅尔芽孢杆菌属

１５ ８ ３ ４ １０ ３ ０ ０ ０ ０ １ ５ ０ ２

Ｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ０ １ １ ０ ０ １０ ０ ２ ０ １１ ２ ０ ４ ３

Ｓｏｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ
土芽孢杆菌属

５ ０ ０ ０ ０ １ ０ ０ ０ ０ ４ １ ０ ０

Ｓｕｌｆｏｂａｃｉｌｌｕｓ
硫芽孢杆菌属

０ ３ １ ２ ０ ０ ０ １２ ０ ０ ８ ０ １５ ２

Ｔｈｅｒｍｏｂａｃｉｌｌｕｓ
热芽孢杆菌属

０ ９ １ ２ ０ ８ ０ １２４ ２ １１ ２０ ４ ３５ １５

Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ
肿块芽孢杆菌属

０ １ ６ ２０ １２３２ ２１ ２ １４ ０ ０ ４ １ ６２ ５５

Ｕｒｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ
脲芽孢杆菌属

６ ３ ０ ０ ０ ２４ １ ７ １ ２２９ ０ ６ ９０ １６

Ｖｕｌｃａｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ
武尔坎努斯杆菌属

２８ １ ９ ０ ２１ ４ ８３ ０ ５３ ２０ １４ ３ ２ １

水份 ／ ％
Ｍｏｉｓｔｕｒｅ ６１．６ ５９．６ ３７．７ ５４．６ ６１．４ ２８．７ ４７．６ ６０．２ ４３．６ ６２．６ ５１．９ ６０．５ ４６ ５０．８

ｐＨ ９．２ ７．１ ６．３ ７．８ ９．５ ８．１ ６．５ ７．５ ６．２ ９．６ ７．５ ９．１ ８．５ ７．４

有机质 ／ ％
Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｅｒｉａｌ ４５．３ ３８．９ ４５．９ ４２．５ ４２．２ ４５．３ ４８．５ ４２．２ ４５．１ ３９．３ ３８．３ ４４．８ ３７．４ ３８．２

全氮 ／ ％
Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ２．４ ２．３ ２ ３．５ ２．１ ２．６ ２．１ ２．２ ２．１ ２．６ ２．５ ２．７ ３．２ ３．２

腐殖酸 ／ ％
Ｈｕｍｉｃ ａｃｉｄ １１．１ ９．３ ９．９ ９ １２．７ １２．９ １１．１ １０．６ １１．４ ９．７ １３．６ １６．５ １２．３ １８．１

粗纤维 ／ ％
Ｃｒｕｄｅ ｆｉｂｅｒ １１．４ １１．３ １７．８ １３ １２．８ １３ １７．３ １１．７ １４．８ １０ １１．９ １１．７ １３．６ １６．２

表 １３　 芽胞杆菌数量（ｒｅａｄｓ）与垫料营养条件的相关系数

Ｔａｂｌｅ １３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｎｕｍｂｅｒ （ｒｅａｄｓ） ｏｆ ｔｈｅ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｇｅｎｅｒａａｎｄ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｌｉｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ＭＦＢ

属名
Ｇｅｎｕｓ

水份
Ｍｏｉｓｔｕｒｅ ／ ％

有机质
Ｏｒｇａｎｉｃ

ｍａｔｅｒｉａｌ ／ ％
ｐＨ

全氮
Ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ ％

腐殖酸
Ｈｕｍｉｃ
ａｃｉｄ ／ ％

粗纤维
Ｃｒｕｄｅ
ｆｉｂｅｒ ／ ％

Ａｍｍｏｎｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ 氨芽孢杆菌属 －０．５１１９ ０．００３１ －０．００７０ ０．２０８０ ０．００８４ －０．１９００

Ａｍｐｈｉｂａｃｉｌｌｕｓ 兼性芽孢杆菌属 －０．４４３３ ０．０４０９ －０．３１７１ ０．０８０５ －０．０４５７ ０．２８５６

Ａｎｅｕｒｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ 解硫胺素杆菌属 －０．０４６０ －０．４８５０ －０．１１０８ ０．１６２３ ０．２７７４ －０．０８４３

Ｂａｃｉｌｌｕｓ 芽孢杆菌属 －０．４９６５ ０．２６１１ －０．５１７１ －０．１６３２ －０．０５８４ ０．３１１８

Ｃａｌｄａｌｋａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ 热碱芽孢杆菌属 －０．３６３５ －０．２７０９ －０．０３２９ ０．１３９５ ０．１０９４ －０．１８７７

Ｄｅｓｕｌｆｕｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ 解硫芽孢杆菌属 ０．３６４６ ０．２２９２ ０．４５６９ －０．０９７８ －０．０６５５ －０．３１０２

Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ 地芽孢杆菌属 －０．６８２５∗∗ ０．１６１５ ０．０５１７ ０．１００９ ０．１２２８ －０．０３９０

４１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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续表

属名
Ｇｅｎｕｓ

水份
Ｍｏｉｓｔｕｒｅ ／ ％

有机质
Ｏｒｇａｎｉｃ

ｍａｔｅｒｉａｌ ／ ％
ｐＨ

全氮
Ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ ％

腐殖酸
Ｈｕｍｉｃ
ａｃｉｄ ／ ％

粗纤维
Ｃｒｕｄｅ
ｆｉｂｅｒ ／ ％

Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ 纤细芽孢杆菌属 －０．６８０４∗∗ ０．１７０５ ０．０３１１ ０．１６３７ ０．１０７５ －０．０２２２

Ｈａｌｏｌａｃｔｉｂａｃｉｌｌｕｓ 盐乳杆菌属 －０．１６３５ ０．２６３６ －０．２９２９ －０．２６８３ －０．１０５９ ０．１２７６

Ｈａｌｏｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ 盐硫杆状菌属 ０．０５６１ ０．０３８８ －０．１６４３ ０．４６２５ －０．３２５０ －０．０３１０

Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ 乳杆菌属 －０．６６３６∗∗ ０．４２５７ －０．０３９６ －０．０６８８ －０．０３７２ ０．００９１

Ｏｃｅａｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ 海洋芽孢杆菌属 －０．５７７６∗ ０．３６０３ －０．０９０４ ０．３５４４ －０．０４８５ ０．１０４８

Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ 鸟氨酸芽孢杆菌属 －０．２９１１ －０．０５４３ －０．２２７９ ０．２６０８ ０．３４３０ ０．０８０３

Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ 类芽孢杆菌属 －０．３９８４ ０．１７０６ －０．３４８０ ０．１４３６ －０．２９８３ ０．２８２３

Ｐａｕｃｉｓａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ 微盐杆菌属 ０．０４０５ ０．１９４２ ０．２１５０ ０．１４６３ ０．５２０７ －０．２０５８

Ｒｏｓｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ 玫瑰杆菌属 ０．３３６３ －０．２４２３ －０．０５０６ －０．０９５５ －０．３６３５ －０．３１１２

Ｒｕｍｍｅｌｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ 鲁梅尔芽孢杆菌属 －０．０５１１ ０．３７０６ －０．１７３６ －０．３０２９ －０．３８６８ －０．０８２３

Ｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ０．２２１５ ０．０３７６ ０．１０７３ ０．６０２１∗ ０．３２１１ －０．０３１４

Ｓｏｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ 土芽孢杆菌属 ０．０１９５ －０．０３６８ ０．３７５５ ０．３０１７ －０．０９９２ －０．１８２４

Ｓｕｌｆｏｂａｃｉｌｌｕｓ 硫芽孢杆菌属 －０．１０５７ －０．６３８８∗ －０．２０５２ ０．３９０６ ０．５６８２∗ ０．２４６３

Ｔｈｅｒｍｏｂａｃｉｌｌｕｓ 热芽孢杆菌属 －０．０３０６ －０．４４１４ －０．１３３５ ０．１５５５ ０．３５９０ －０．０４３８

Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ 肿块芽孢杆菌属 －０．２４６８ ０．２２５３ －０．４４７８ －０．２５５１ －０．０４６９ ０．２２５４

Ｕｒｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ 脲芽孢杆菌属 ０．２１７９ ０．０８９３ ０．２３２４ ０．２９１１ ０．６８９８∗∗ －０．０４６４

Ｖｕｌｃａｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ 武尔坎努斯杆菌属 ０．４９４７ －０．１４１３ ０．７０６３∗∗ －０．１１１２ －０．１３７４ －０．４８９９

　 　 ∗相关系数临界值 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｖａｌｕｅ，ａ＝ ０．０５ 时， ｒ＝ ０．５３２４，ａ＝ ０．０１ 时，ｒ＝ ０．６６１４

２．６　 微生物发酵床芽胞杆菌空间生态位宽度

２．６．１　 芽胞杆菌生态位宽度

分析结果见表 １４，空间生态位宽度 Ｌｅｖｉｎｓ 测度范围为 １０．５１５９（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）—１．３１７８（Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ），前 ５ 个

营养生物位较宽的属有：Ｂａｃｉｌｌｕｓ（１０．５１５９）、Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（８． ６０９４）、Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（７． ８４６３）、Ｏｃｅａｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ
（６．９９２７）、Ｒｕｍｍｅｌｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ（５．７４１７）、Ｖｕｌｃａｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（４．９１１１）；可利用资源数最大的是 ５（Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ），最小的

是 １（Ｒｏｓｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ）；当截断比例为 ０．１０－０．１８ 时，Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ 拥有最多的常用资源，分别为 Ｓ２ ＝ ９．９８％、Ｓ６ ＝
１４．１５％、Ｓ１１＝ １４．３９％、Ｓ１２＝ １２．７６％、Ｓ１４＝ ２１．５８％，Ｒｏｓｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ 的常用资源仅为 １ 个，Ｓ２＝ ６２．５０％。

表 １４　 芽胞杆菌空间生态位宽度∗

Ｔａｂｌｅ １４　 Ｓｐａｃｅ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｎｉｃｈｅ ｂｒｅａｔｈ ｏｆ ｔｈｅ Ｂａｃｉｌｌｕｓ⁃ｌｉｋｅ ｇｅｎｅｒａ

属名
Ｇｅｎｕｓ

生态位宽度 Ｘ１
Ｓｐａｃｅ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ
ｎｉｃｈｅ ｂｒｅａｔｈ Ｘ１

可利用资源数 Ｘ２
Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ Ｘ２

截断比例 Ｘ３
Ｉｎｔｅｒｖａｌ ｃｅｎｓｏｒｅｄ ｄａｔａ Ｘ３

常用资源种类 Ｘ４
Ｃｏｍｍｏｎ ｒｅｓｏｕｒｃｅ ｔｙｐｅｓ Ｘ４

Ｂａｃｉｌｌｕｓ
芽孢杆菌属

１０．５１５９ ３ ０．１０ Ｓ３＝ １５．４２％ Ｓ４＝ １３．７３％ Ｓ１２＝ １０．７４％

Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ
鸟氨酸芽孢杆菌属

８．６０９４ ３ ０．１０ Ｓ７＝ ２０．６６％ Ｓ９＝ １３．７７％ Ｓ１３＝ １１．８０％

Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ
类芽孢杆菌属

７．８４６３ ５ ０．１０ Ｓ２＝ ９．９８％ Ｓ６＝ １４．１５％ Ｓ１１＝ １４．３９％ Ｓ１２＝ １２．７６％ Ｓ１４＝ ２１．５８％

Ｏｃｅａｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ
海洋芽孢杆菌属

６．９９２７ ３ ０．１０ Ｓ６＝ １８．３９％ Ｓ１２＝ ２５．６９％ Ｓ１４＝ １２．８５％

Ｒｕｍｍｅｌｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ
鲁梅尔芽孢杆菌属

５．７４１７ ３ ０．１２ Ｓ１＝ ２９．４１％ Ｓ２＝ １５．６９％ Ｓ５＝ １９．６１％

Ｖｕｌｃａｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ
武尔坎努斯杆菌属

４．９１１１ ３ ０．１１ Ｓ１＝ １１．７２％ Ｓ６＝ ３４．７３％ Ｓ７＝ ２２．１８％

Ｐａｕｃｉｓａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ
微盐杆菌属

４．８０２２ ３ ０．１０ Ｓ８＝ １０．３７％ Ｓ１０＝ ４０．６４％ Ｓ１２＝ １２．８８％

５１　 １１ 期 　 　 　 刘波　 等：养猪微生物发酵床芽胞杆菌空间生态位特性研究 　
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续表

属名
Ｇｅｎｕｓ

生态位宽度 Ｘ１
Ｓｐａｃｅ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ
ｎｉｃｈｅ ｂｒｅａｔｈ Ｘ１

可利用资源数 Ｘ２
Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ Ｘ２

截断比例 Ｘ３
Ｉｎｔｅｒｖａｌ ｃｅｎｓｏｒｅｄ ｄａｔａ Ｘ３

常用资源种类 Ｘ４
Ｃｏｍｍｏｎ ｒｅｓｏｕｒｃｅ ｔｙｐｅｓ Ｘ４

Ａｍｐｈｉｂａｃｉｌｌｕｓ
兼性芽孢杆菌属

４．５４３３ ２ ０．１２ Ｓ３＝ ３６．０７％ Ｓ７＝ ２６．２３％

Ｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ４．５１５６ ２ ０．１３ Ｓ３＝ ２９．４１％ Ｓ５＝ ３２．３５％
Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ
乳杆菌属

４．２１４２ ３ ０．１０ Ｓ１＝ １１．７２％ Ｓ５＝ １５．８６％ Ｓ１２＝ ４３．２６％

Ｓｕｌｆｏｂａｃｉｌｌｕｓ
硫芽孢杆菌属

４．０９９８ ３ ０．１４ Ｓ４＝ ２７．９１％ Ｓ５＝ １８．６０％ Ｓ６＝ ３４．８８％

Ｈａｌｏｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ
盐硫杆状菌属

４．０７９３ ３ ０．１１ Ｓ２＝ ２０．４４％ Ｓ４＝ １４．６０％ Ｓ５＝ ４０．８８％

Ｃａｌｄａｌｋａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ
热碱芽孢杆菌属

４．０６３７ ２ ０．１２ Ｓ５＝ ３９．５３％ Ｓ８＝ ２５．５８％

Ａｍｍｏｎｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ
氨芽孢杆菌属

３．１７５４ ３ ０．１５ Ｓ３＝ １７．９５％ Ｓ５＝ ２５．６４％ Ｓ６＝ ４６．１５％

Ｔｈｅｒｍｏｂａｃｉｌｌｕｓ
热芽孢杆菌属

３．０４６２ ２ ０．１１ Ｓ５＝ ５３．６８％ Ｓ１０＝ １５．１５％

Ｈａｌｏｌａｃｔｉｂａｃｉｌｌｕｓ
盐乳杆菌属

２．９７７１ ２ ０．１０ Ｓ１＝ １２．５０％ Ｓ５＝ ５５．４８％

Ｓｏｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ
土芽孢杆菌属

２．８１４０ ２ ０．１８ Ｓ１＝ ４５．４５％ Ｓ３＝ ３６．３６％

Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ
纤细芽孢杆菌属

２．７８９３ １ ０．１０ Ｓ１２＝ ５７．６４％

Ｕｒｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ
脲芽孢杆菌属

２．３８５０ ２ ０．１２ Ｓ７＝ ５９．７９％ Ｓ９＝ ２３．５０％

Ａｎｅｕｒｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ
解硫胺素杆菌属

２．３３１９ ２ ０．１２ Ｓ６＝ ６２．６９％ Ｓ９＝ １３．４３％

Ｒｏｓｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ
玫瑰杆菌属

２．２８５７ １ ０．１８ Ｓ２＝ ６２．５０％

Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ
地芽孢杆菌属

１．８３７７ １ ０．１０ Ｓ１２＝ ７２．７４％

Ｄｅｓｕｌｆｕｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ
解硫芽孢杆菌属

１．７１４３ １ ０．１８ Ｓ１＝ ７５．００％

Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ
肿块芽孢杆菌属

１．３１７８ １ ０．１１ Ｓ４＝ ８６．８８％

２．６．２　 生态位宽度与垫料营养相关性

结合芽胞杆菌数量与垫料营养条件相关性表 １２ 和芽胞杆菌生态宽度表 １３ 进行分析，空间生态位较宽的

属，其与垫料营养因子相关性较弱，如 Ｂａｃｉｌｌｕｓ（１０．５１５９）、Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（８．６０９４）、Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（７．８４６３）、
Ｏｃｅａｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ（６．９９２７）、Ｒｕｍｍｅｌｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ（５．７４１７）等，与垫料营养因子（水份、ｐＨ、有机质、全氮、腐殖酸等）之
间相关性不显著，即对营养要求不高，适应性更广；空间生态位较窄的属，其与垫料营养因子相关性较强，如
Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（２．７８９３，与水分呈反比）、Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ（１．８３７７，与水分呈反比）、Ｕｒｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ（２．３８５０，与腐殖酸呈正

比）等，与垫料某些营养因子之间相关性显著，即对营养要求较高，适应性窄。
２．７　 微生物发酵床芽胞杆菌空间生态位重叠

２．７．１　 芽胞杆菌生态位重叠

分析结果见表 １５，分析表明空间生态位重叠 Ｐｉａｎｋａ 测度范围为 ０．００－０．９９。 空间生态位重叠＞０．９０ 的属

有：Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ 和 Ａｍｍｏｎｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ，Ｔｈｅｒｍｏｂａｃｉｌｌｕｓ 和 Ａｎｅｕｒｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ，Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ 和 Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ，Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ
和 Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ，Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ 和 Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ，Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ 和 Ｈａｌｏｌａｃｔｉｂａｃｉｌｌｕｓ，这些属之间生态位重叠很高；空
间生态位重叠＝ ０．００ 的属有：Ｄｅｓｕｌｆｕｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ 和 Ａｎｅｕｒｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ，Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ 和 Ｄｅｓｕｌｆｕｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ，Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ
和 Ｒｏｓｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ∗，它们之间生态位几乎不重叠。

６１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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表
１５

　
芽
胞
杆
菌
空
间
生
态
位
重
叠

Ｔａ
ｂｌ
ｅ
１５

　
Ｃ
ｏｒ
ｒｅ
ｌａ
ｔｉｏ

ｎ
ｃｏ
ｅｆ
ｆｉｃ

ｉｅ
ｎｔ

ｂｅ
ｔｗ

ｅｅ
ｎ
ｓｐ
ａｃ
ｅ
ｅｃ
ｏｌ
ｏｇ

ｉｃ
ａｌ

ｎｉ
ｃｈ
ｅ
ｏｖ

ｅｒ
ｌａ
ｐ
ｆｏ
ｒ
Ｂａ

ｃｉ
ｌｌｕ

ｓ⁃
ｌｉｋ

ｅ
Ｇ
ｅｎ
ｕｓ

ｉｎ
ｔｈ
ｅ
ｌｉｔ
ｔｅ
ｒ
ｆｒ
ｏｍ

ｔｈ
ｅ
Ｍ
ＦＢ

属
名

Ｇｅ
ｎｕ

ｓ
芽

胞
杆

菌
相

应
属

的
序

号
Ｎｕ

ｕｍ
ｂｅ

ｒｏ
ｆＢ

ａｃ
ｉｌｌ
ｕｓ
⁃ｌｉ
ｋｅ

Ｇｅ
ｎｕ

ｓ

１
２

３
４

５
６

７
８

９
１０

１１
１２

１３
１４

１５
１６

１７
１８

１９
２０

２１
２２

２３
２４

Ａｍ
ｍｏ

ｎｉｉ
ｂａ
ｃｉｌ
ｌｕｓ

氨
芽

孢
杆

菌
属

１．
００

Ａｍ
ｐｈ
ｉｂａ

ｃｉｌ
ｌｕｓ

兼
性

芽
孢

杆
菌

属
０．
１６

１．
００

Ａｎ
ｅｕ
ｒｉｎ

ｉｂａ
ｃｉｌ
ｌｕｓ

解
硫

胺
素

杆
菌

属
０．
４７

０．
１４

１．
００

Ｂａ
ｃｉｌ
ｌｕｓ

芽
孢

杆
菌

属
０．
５３

０．
５７

０．
４０

１．
００

Ｃａ
ｌｄａ

ｌｋａ
ｌｉｂ
ａｃ
ｉｌｌ
ｕｓ

热
碱

芽
孢

杆
菌

属
０．
８５

０．
２３

０．
８２

０．
５５

１．
００

Ｄｅ
ｓｕ
ｌｆｕ

ｒｉｂ
ａｃ
ｉｌｌ
ｕｓ

解
硫

芽
孢

杆
菌

属
０．
０１

０．
０２

０．
００

０．
０７

０．
０１

１．
００

Ｇｅ
ｏｂ
ａｃ
ｉｌｌ
ｕｓ

地
芽

孢
杆

菌
属

０．
８６

０．
２５

０．
１２

０．
４３

０．
６１

０．
０１

１．
００

Ｇｒ
ａｃ
ｉｌｉ
ｂａ
ｃｉｌ
ｌｕｓ

纤
细

芽
孢

杆
菌

属
０．
９０

０．
２７

０．
１８

０．
５１

０．
６７

０．
０１

０．
９９

１．
００

Ｈａ
ｌｏｌ
ａｃ
ｔｉｂ
ａｃ
ｉｌｌ
ｕｓ

盐
乳

杆
菌

属
０．
０８

０．
８０

０．
０４

０．
３７

０．
０７

０．
２４

０．
０９

０．
１０

１．
００

Ｈａ
ｌｏｔ
ｈｉｏ

ｂａ
ｃｉｌ
ｌｕｓ

盐
硫

杆
状

菌
属

０．
３１

０．
５０

０．
１３

０．
６１

０．
２２

０．
０３

０．
０９

０．
２０

０．
３６

１．
００

Ｌａ
ｃｔｏ

ｂａ
ｃｉｌ
ｌｕｓ

乳
杆

菌
属

０．
７８

０．
４５

０．
０５

０．
５４

０．
５２

０．
２５

０．
９０

０．
９０

０．
４４

０．
２５

１．
００

Ｏｃ
ｅａ
ｎｏ
ｂａ
ｃｉｌ
ｌｕｓ

海
洋

芽
孢

杆
菌

属
０．
７６

０．
５２

０．
１８

０．
７３

０．
５９

０．
０８

０．
７４

０．
８２

０．
３０

０．
６４

０．
８１

１．
００

Ｏｒ
ｎｉｔ

ｈｉｎ
ｉｂａ

ｃｉｌ
ｌｕｓ

鸟
氨

酸
芽

孢
杆

菌
属

０．
６３

０．
４６

０．
７０

０．
７５

０．
８０

０．
０９

０．
４２

０．
５２

０．
２５

０．
４４

０．
４６

０．
７２

１．
００

Ｐａ
ｅｎ
ｉｂａ

ｃｉｌ
ｌｕｓ

类
芽

孢
杆

菌
属

０．
５５

０．
５３

０．
３３

０．
６７

０．
６０

０．
０７

０．
４６

０．
５６

０．
３０

０．
５６

０．
５５

０．
８３

０．
７７

１．
００

Ｐａ
ｕｃ
ｉｓａ

ｌｉｂ
ａｃ
ｉｌｌ
ｕｓ

微
盐

杆
菌

属
０．
３９

０．
３０

０．
２７

０．
６２

０．
３９

０．
１３

０．
３４

０．
４０

０．
１６

０．
３２

０．
３７

０．
５７

０．
７２

０．
３６

１．
００

Ｒｏ
ｓｅｉ
ｂａ
ｃｉｌ
ｌｕｓ

玫
瑰

杆
菌

属
０．
１５

０．
０３

０．
０２

０．
１９

０．
１２

０．
２１

０．
０３

０．
０６

０．
０９

０．
１６

０．
１２

０．
１４

０．
２４

０．
３７

０．
０９

１．
００

Ｒｕ
ｍｍ

ｅｌｉ
ｉｂａ

ｃｉｌ
ｌｕｓ

鲁
梅

尔
芽

孢
杆

菌
属

０．
２８

０．
４８

０．
０４

０．
４９

０．
２０

０．
６９

０．
２７

０．
２９

０．
６４

０．
３５

０．
６０

０．
４３

０．
３６

０．
４６

０．
２１

０．
５２

１．
００

Ｓｉｎ
ｉｂａ

ｃｉｌ
ｌｕｓ

０．
２７

０．
２６

０．
２４

０．
５２

０．
２４

０．
０８

０．
０７

０．
１８

０．
０８

０．
６６

０．
１３

０．
５８

０．
６８

０．
４７

０．
７８

０．
１８

０．
１４

１．
００

Ｓｏ
ｌｉｂ
ａｃ
ｉｌｌ
ｕｓ

土
芽

孢
杆

菌
属

０．
１７

０．
３８

０．
１２

０．
２５

０．
２４

０．
７５

０．
２４

０．
２７

０．
２１

０．
２７

０．
３６

０．
３７

０．
３０

０．
４０

０．
１５

０．
１７

０．
６２

０．
１７

１．
００

Ｓｕ
ｌｆｏ
ｂａ
ｃｉｌ
ｌｕｓ

硫
芽

孢
杆
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２．７．２　 种群数量与生态位重叠关系

结合芽胞杆菌数量（表 ６）和生态位重叠（表 １５）进行分析，芽胞杆菌含量与其生态位重叠分为 ３ 种形式，
即非极端重叠型（生态位重叠介于 ０．２０—０．８０ 之间）、全程重叠型（０．００—１．００ 之间）、极端重叠型（＜０．２０ 或＞
０．８０）；高含量的芽胞杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ））（ｒｅａｄｓ＝ ８０２０）除了与 Ｄｅｓｕｌｆｕｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ 生态位重叠在 ０．０７ 之外，与其他

属生态位重叠范围在 ０．１９—０．７５ 之间，生态位重叠没有超过 ０．７５，低于 ０．２０ 的也少，属于非极端重叠型；高含

量的乳杆菌属（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ）（ｒｅａｄｓ＝ ４５６５）与其他属生态位重叠超过 ０．８ 的有 Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ 和 Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ；低
于 ０．２０ 的有 Ａｎｅｕｒｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（０．０５）、Ｒｏｓｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ（０．１２）、Ｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（０．１３）、Ｓｕｌｆｏｂａｃｉｌｌｕｓ（０．０６）、Ｔｈｅｒｍｏｂａｃｉｌｌｕｓ
（０．０８）、Ｕｒｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ （ ０． ０９），大部分在 ０． ２０—０． ８０ 之间，属于全程重叠型；高含量的肿块芽胞杆菌属

（Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ）（ ｒｅａｄｓ ＝ １４１８） 与其他属生态位重叠在 ０． ３２０—０． ８０ 之间的只有 ２ 个属，即 Ａｍｐｈｉｂａｃｉｌｌｕｓ
（０．７８）、Ｒｕｍｍｅｌｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ（０．４８），大部分生态位重叠＜０．２０ 或＞０．８０，属于极端重叠型。
２．７．３　 生态位宽度与生态位重叠关系

结合表 １４ 和表 １５ 进行分析，芽胞杆菌空间生态位宽度与生态位重叠存在着相互关系，生态位较宽的属，
如芽胞杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）与鸟氨酸芽胞杆菌属（Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）、与类芽胞杆菌属（Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ），它们与其他

属之间的空间生态位重叠集中在 ０．３０—０．７０ 之间，较少出现＜０．２０ 或＞０．８０ 极端重叠；空间生态位较窄的属，
如 Ｒｏｓｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ、Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ、Ｄｅｓｕｌｆｕｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ、Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ 与其他属之间的空间生态位重叠经常出现极端重叠

状况，即生态位重叠主要分布在＜０．２０ 或＞０．８０。

３　 讨论

芽胞杆菌能够产生芽胞，是一类能在多种环境尤其是极端环境下生存的微生物，具有很强的抗逆性［５８］。
芽胞杆菌在养殖废弃物处理方面具有重要作用，如臭味分解、有机质降解等。 本研究采用活菌分离培养及宏

基因组技术，从养猪微生物发酵床垫料中分析到芽胞杆菌 ２４ 个属（其中 ２ 个属具有芽胞杆菌种名特性，不属

于芽胞杆菌），相对含量最高的前 ３ 个属为 Ｂａｃｉｌｌｕｓ（芽胞杆菌属，芽胞杆菌科）（ｒｅａｄｓ ＝ ８０２０）、Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ（乳
杆菌属，芽胞杆菌纲）（ｒｅａｄｓ＝ ４５６５）、Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ（肿块芽胞杆菌属，芽胞乳杆菌科）（ｒｅａｄｓ ＝ １４１８），成为优势

属。 尽管未见在微生物发酵床类似研究报道，但有报道表明这 ３ 个芽胞杆菌纲的属也是某些环境中的优势

属，Ｈａｔａｙａｍａ 等报道了 Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ（肿块芽胞杆菌属）为堆肥过程的优势属［５９］；Ｍｏｗｌｉｃｋ 等报道了肿块芽胞

杆菌属具有耐酸和耐高温的特性，在温室栽培经过三氯甲烷消毒的土壤中成为优势属［６０］；乳杆菌属是猪肠道

微生物的优势属［６１］。 微生物发酵床空间生态位中芽胞杆菌优势属保持着较高的种群数量，对猪粪降解和除

臭消除起着重要作用，这一结果与徐庆贤等报道的芽胞杆菌属对于发酵猪粪和分解臭味起到重要作用一

致［６２］。 研究发现微生物发酵床中 Ａｍｍｏｎｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ（氨芽胞杆菌属，类芽胞杆菌科）、Ｄｅｓｕｌｆｕｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ（脱硫芽胞

杆菌属，待建立新科）、Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ（肿块芽胞杆菌属，芽胞乳杆菌科），在国内未见报道，为中国新记录属，微
生物发酵床中分布着如此多的芽胞杆菌属及其近缘属，未见相关研究报道。 采用活菌计数和宏基因测序两种

方法研究发现，将微生物发酵床整体作为一个生态位考察，不同空间采样的芽胞杆菌分布的数量差异较大，活
菌计数空间样本芽胞杆菌含量范围 ４．３—２６．７×１０６ ｃｆｕ ／ ｍＬ 之间，相差 ６．２ 倍；宏基因测序含量（ｒｅａｄｓ）范围在

４２４—４１３０ 之间，相差 ９．７ 倍；活菌计数无法统计不可培养的芽胞杆菌，两种方法检测出的芽胞杆菌差异在同

一个数量级；王香君等利用实时荧光定量 ＰＣＲ 法和活菌计数定量鱼露和虾细菌，两种方法相差 １—２ 个数量

级［６３］；屠腾等利用细胞计数手段和 ＤＧＧＥ 技术分析松花江干流部分地区的细菌种群多样性［６４］；活菌计数和

宏基因测序测定芽胞杆菌数量与之异曲同工，检测精度更高。
将微生物发酵床上层（０—２０ ｃｍ）和下层（４０—６０ ｃｍ）不同深度的作为生态位考察，尽管微生物发酵床上

下层垫料空间生态位营养特性差异显著，上层垫料的水分、ｐＨ 值、全氮、腐殖酸低于下层，而好氧条件（上层 ２
天翻耕 １ 次，下层不翻耕）、有机质（猪粪增加在上层）、粗纤维（补充垫料在上层）含量高于下层，两种检测方

法的芽胞杆菌总量上下层差异不显著；这种生态位差异要保持芽胞杆菌总数的平衡，是以发酵床上、下层生态
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位中芽胞杆菌种类分布变化差异为依据，上层生态位前 ５ 位高含量芽胞杆菌优势属（数量平均值）分别为

Ｂａｃｉｌｌｕｓ（５３２．８６）、Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ（４８０．４３）、Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ（８８．８６）、Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（７０．００）、Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（４０．８６），而下

层为 Ｂａｃｉｌｌｕｓ（ ６１２． ８６）、 Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ （ １８８． ５７）、 Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ （ １７１． ７１）、Ｐａｕｃｉｓａｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ （ ６０． ００）、Ｕｒｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ
（４６．７１），表明上下层不同芽胞杆菌优势种类选择不同营养特性的垫料生态位，维持着数量平衡；从而导致垫

料上下层生态位中芽胞杆菌亚群落分化，构建了发酵床生态位中特异性芽胞杆菌亚群落。 微生物发酵床芽胞

杆菌空间生态位宽度是由发酵床营养和环境条件与芽胞杆菌生物学特性相互作用的结果。 那些对发酵床环

境条件适应范围较宽、对营养条件要求较低的种类，其空间生态位宽度较宽，可利用的资源数较多，反之亦然；
芽胞杆菌空间生态位较宽的属，其与垫料营养和环境因子相关性较弱，如 Ｂａｃｉｌｌｕｓ（生态位宽度 ＝ １０．５１５９）、
Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（８．６０９４）、Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ（７．８４６３）、Ｏｃｅａｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ（６．９９２７）、Ｒｕｍｍｅｌｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ（５．７４１７）等，与垫料

营养和环境因子（水份、ｐＨ、有机质、全氮、腐殖酸等）之间相关性不显著（Ｐ＞０．０５），即对营养要求不高，适应

性更广；空间生态位较窄的属，其与垫料营养和环境因子相关性较强，如 Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ（生态位宽度 ＝ ２．７８９３，
相关系数 ＝—０． ６８０４，与水分呈反比）、Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ（１． ８３７７，—０． ６８２５，与水分呈反比）、Ｕｒｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ（２． ３８５０，
０．６８９８，与腐殖酸呈正比）等，这种与垫料某些营养和环境因子之间相关性显著，表明对营养和环境要求较高，
适应性窄；由芽胞杆菌生物学特性适应环境条件形成的生态位特征，决定了其生境选择性；如芽胞杆菌属

（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）能很好地适应许多不同类型生境，生态位宽度很广，成为生境内的优势种。 芽胞杆菌属这种营养和

环境适应性在其他的研究中有过报道，张福特等自佳西热带雨林土壤中分离到 １４７ 株芽胞杆菌，其中芽胞杆

菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）是优势属，形成热带雨林土壤生态位芽胞杆菌特征种群［６５］；朱碧春等自南极土壤中分离到 ２３
株芽胞杆菌，主要为芽胞杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ），形成南极土壤生态位芽胞杆菌特征种群［６６］。 另一些种类如地芽

胞杆菌属（Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ）要求生存条件比较苛刻，生态位宽度较窄，只能在特定生境下生存，Ｓｕｎｇ 等自堆肥系统

中分离到一株 Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ ｔｏｅｂｉｉ，此后多种耐热的地芽胞杆菌属细菌被分离鉴定，此属细菌在 ４５℃以上温度下

生存，最适生长温度为 ６０℃，对生长环境要求高，是高温生态位的优势属［６７］。
微生物发酵床芽胞杆菌空间生态位重叠研究发现，有些属之间的空间生态位重叠度很高（ ＞０．９０），如：

Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ 和 Ａｍｍｏｎｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ，Ｔｈｅｒｍｏｂａｃｉｌｌｕｓ 和 Ａｎｅｕｒｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ，这些属之间生态位重叠超过 ０．９０，享有共同

的资源，存在竞争关系；有些属之间的空间生态位重叠度很低（０．００），如 Ｄｅｓｕｌｆｕｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ 和 Ａｎｅｕｒｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ，
Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ 和 Ｄｅｓｕｌｆｕｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ，它们之间生态位几乎不重叠，对资源的要求不同，不存在竞争关系。 芽胞杆

菌生态位重叠与其生态位宽度存在着相关关系，生态位较宽的属，如芽胞杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ），与鸟氨酸芽胞杆

菌属（Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）、类芽胞杆菌属（Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）之间的空间生态位重叠集中在 ０．２０—０．８０ 之间，为常规

重叠，较少出现＜０．２０ 或＞０．８０ 的极端重叠；空间生态位较窄的属，如 Ｒｏｓｅｉｂａｃｉｌｌｕｓ、Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ、Ｄｅｓｕｌｆｕｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ、
Ｔｕｂｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ，与其他属之间的空间生态位重叠经常出现极端状况，即生态位重叠主要分布在＜０．２０ 或＞０．８０，
要么重叠度很低（竞争关系弱），要么重叠度很高（竞争关系强），相关的研究未见报道，这一特性的研究对于

了解芽胞杆菌在生态位中的资源利用具有重要意义。
微生物发酵床中芽胞杆菌种类根据生态位特性天然地形成了多菌株共存的微生物体系，共同完成猪粪消

纳和臭味降解过程，这与 ＥＭ 菌群人工培养的复合微生物菌剂系统的功能具有相似性［６８］。 微生物有各自特

定的生活环境，微生物分解功能在其适合的生长环境中得到发挥，因此，菌群生长环境的营养条件和生存条件

形成的生态位特征选择了微生物；范瑞娟等发现受混合烃污染的土壤选择了由芽胞杆菌属、嗜氢菌属及鞘脂

菌属等组成的复合微生物菌群，其能显著降低土壤中混合烃的含量［６９］。 李丹红等揭示了白蚁肠道环境适合

于包含沙雷氏菌属（Ｓｅｒｒａｔｉａ）和类芽胞杆菌属（Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）的降解纤维素的混合菌群生存，对纤维素实施协

同降解［７０⁃７１］。 芽胞杆菌是环境中重要的有机物降解菌，王小英等自青海可可西里土壤特定生态位中分离嗜

碱芽胞杆菌，环境胁迫和驯化使之能够产生蛋白酶、纤维素酶及木聚糖酶等多种酶系，在满足自身生长的同时

发挥着生态功能［７２］。 对微生物发酵床生猪粪污降解系统中的芽胞杆菌生态位的研究，有助于理解养殖粪污

形成的生态位环境，选择特定的芽胞杆菌种类，发挥特定的生态功能，为阐明微生物发酵床猪粪降解、臭味消

９１　 １１ 期 　 　 　 刘波　 等：养猪微生物发酵床芽胞杆菌空间生态位特性研究 　
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除、猪病防控、资源化利用等提供科学数据。
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