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摘 要：生物堆肥是养殖废弃物资源化利用的有效途径，对畜禽粪肥无害化处理具有重要意义。本研究利用小麦盆栽试验，通过

分析施用猪粪及其生物堆肥产物后小麦幼苗生理特性（栽培 60 d），并结合 16S rRNA高通量测序技术探究施用猪粪及其堆肥产物

对土壤细菌群落结构的影响。试验按等氮量供肥方式设置 3个处理：对照（CK，不添加氮肥）、虫粪（LF，200 mg·kg-1施氮量，经白

星花金龟幼虫生物堆肥后的虫粪）和猪粪（SM，200 mg·kg-1施氮量）。结果表明：氮肥处理 LF和 SM的土壤总碳（TC）、总氮（TN）、

可溶性碳氮（DOC和DON）、铵态氮（NH+4-N）、硝态氮（NO-3-N）和作物生理指标（苗干质量和叶绿素 SPAD）均显著高于CK处理（P<
0.05），而LF和 SM两者之间无显著差异。LF和 SM处理土壤细菌α多样性与CK处理无显著差异，但 SM处理细菌群落结构与CK
和LF处理差异显著。LF和SM处理中放线菌门相对丰度比对照分别提高了 2.85、1.11个百分点，而两处理中绿弯菌门的相对丰度

比CK处理分别降低了 1.63、1.58个百分点。基于Bray-Curtis距离算法对细菌ZOTU进行PCoA主成分分析发现，第一和第二排序

轴分别解释了总变异的 12.2%和 11.4%。冗余分析表明，NO-3-N、DOC、DON、TC、TN、NH+4-N是影响土壤细菌群落结构的主要环境

因子。综上，生物堆肥处理可以通过改变土壤养分含量来促进作物生长，本研究为畜禽粪便资源化及其在农业生产中的应用提

供重要参考。
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随着我国畜牧业规模化和集约化的迅速发展，畜

禽养殖带来的环境污染问题日益突出。据我国畜牧

总站的调查显示，全国每年畜禽粪污的排放量约 38
亿 t[1]。畜禽粪肥中含有丰富的有机质及植物生长所

需的氮、磷、钾等营养元素[2]。将畜禽粪肥合理还田

进行资源化利用不仅可以大大降低化肥施用量、增加

土壤有机碳积累、提高土壤肥力，而且有助于消除畜

禽养殖带来的污染问题[3]。然而，禽畜粪肥如果施用

不当则可能通过径流或淋溶造成地表水体富营养化

和地下水污染，进而影响环境和人体健康[4]。因此，

开展畜禽粪肥的资源化利用研究对指导农业生产、降

低环境污染、实现资源循环利用具有重要意义。

自 20世纪 80年代以来，我国采用的畜禽粪便资

源化利用方式包括肥料化、能源化和饲料化[5-7]，其中

前两者是主要利用方向。肥料化是利用畜禽粪便制

作有机肥的过程，包括物理、化学和生物等方式。生

物堆肥具有能耗小、二次污染物少等优点，是实现畜

禽粪便肥料化、降低环境污染的有效生物降解技

术[7]。例如，利用蚯蚓吞食过腹消化和微生物的分解

作用对畜禽废弃物进行降解是一种应用较广、符合可

持续发展的生物处理法[8-9]。黑水虻由于繁殖迅速，

饲养操作简单，在生产中易于管理，其作为一种资源

性昆虫具有一定的养殖前景与应用价值[10]。白星花

金龟（Protaetia brevitarsis）幼虫可取食秸秆、畜禽废弃

物，并将其转化为腐植酸含量较高的有机肥[11]，在畜

禽粪便资源化利用方面具有较好的应用前景。金龟

幼虫肠道是一个多变的系统，随着取食、消化和排泄

等活动而不断变化，在脂肪和碳水化合物吸收利用过

程中起着重要作用，被称为有机废弃物资源加工的

“生物反应器”[12]。

畜禽粪便生物堆肥处理在农业生产中已展现较

大的潜力，对土壤生态系统也产生了显著影响。如王

先哲[13]在农田土壤中施用了经黑水虻堆肥的虻粪，结

果发现土壤中细菌群落多样性和酸杆菌门的相对丰

度降低，而细菌群落的均匀度增加。Vivas等[14]通过

新鲜橄榄废渣及羊粪的混合物进行蚯蚓堆肥，结果表

明相比原粪肥，蚓粪显著增加了细菌的数量及多样

性。目前关于畜禽粪肥施用对土壤-植物-微生物体

系的影响研究已有较多，但白星花金龟幼虫生物堆肥

对土壤环境和作物生长的影响及其微生物作用机制

鲜有报道。因此，本研究通过小麦盆栽试验，探究猪

粪及其生物堆肥得到的虫粪处理后小麦栽培 60 d的

生理特性、氮肥利用率及土壤细菌群落结构的变化，

并分析小麦生长的主要影响因子，探讨土壤理化性

质、小麦幼苗的生长状况与土壤细菌群落的相关性，

以期为畜禽粪便资源化的农业效应评估提供参考，同

时为探究畜禽粪肥还田的施用量及微生物作用机制

提供理论依据。

Plant Diseases and Insect Pests, Institute of Plant Protection, Chinese Academy of Agricultural Sciences, Beijing 100193, China; 7. School
of Geographical Sciences, Fujian Normal University, Fuzhou 350007, China）
Abstract：Vermicomposting of manure is an alternative method for processing organic waste, which plays an important role in waste
recycling. In this study, the effect of swine manure and its vermicomposting on wheat growth and soil bacterial communities were
investigated using a high-throughput sequencing technique based on the bacterial 16S rRNA gene in pot experiments. Three treatments,
according to the applied amount of nitrogen（N）, were set up as follows：control treatment（CK, no N addition）, LF（larval frass
vermicompost through Protaetia brevitarsis larvae, 200 mg·kg-1, calculated in N）, and SM（swine manure, 200 mg·kg-1, calculated in N）.
The results showed that soil properties, including total organic carbon（TC）and total nitrogen（TN）, dissolved organic carbon and nitrogen
（DOC and DON）, NH+4 -N, and NO-3 -N in the SM and LF treatments were significantly higher than that in the CK treatment（P<0.05）,
whereas no significant difference was found between LF and SM treatments. Wheat seedling growth characteristics, including seedling dry
mass and SPAD values, showed similar patterns to the soil properties. Bacterial α-diversity showed no significant difference across all
treatments（P<0.05）, while the bacterial community structure in the SM treatment was clearly distinguishable from the others. The relative
abundance of Actinobacteria in LF and SM increased by 2.85 and 1.11 percentage points compared with that in the CK, respectively, while
the Chloroflexi decreased by 1.63 and 1.58 percentage points, respectively. PCoA results explained 12.2% and 11.4% variation for the first
and second axes, respectively, based on the Bray-Curtis matrix of the relative abundance of bacterial ZOTUs. Redundancy analysis showed
that NO-3-N, DOC, DON, TN, TC, and NH+4-N content were the main factors affecting the bacterial community structure in soil. In summary,
vermicomposting can improve crop growth by altering soil nutrients, providing important information for managing organic waste and
assessing its application in agricultural ecosystems.
Keywords：Protaetia brevitarsis larvae; larval frass; vermicomposting; bacterial diversity; wheat seedling
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1 材料与方法

1.1 试验材料

供试土壤采自北京市延庆区（40°29′N，115°56′
E）吴庄村旱柳地表层土壤（0~20 cm），土壤类型为潮

土，容重为 1.31 g·cm-3，过 2 mm筛后风干、混匀备用。

供试的小麦种子为北京研禾玉科技发展有限公司的

“轮选 987”品种，生育期 258 d。供试有机肥包括猪粪

和虫粪。

供试有机肥：在湖南农业大学动物科学技术学院

养殖基地选取 1头公猪，饲喂玉米籽粒（来自中国科

学院东北地理与农业生态研究所）和其他配料制成的

粉状饲料 7 d，收集 4~7 d的粪便，混匀风干后过筛，将

其作为供试猪粪，其总碳和总氮含量分别为 361.2 g·
kg-1和 36.9 g·kg-1。从中国农业科学院获取 3龄的白

星花金龟（Protaetia brevitarsis）幼虫，饲喂上述猪粪，7
d后收集新鲜的颗粒状虫粪，风干后过 2 mm筛，将其

作为供试虫粪，其总碳和总氮含量分别为 376.9 g·
kg-1和31.3 g·kg-1。

1.2 试验设计

采用盆栽法进行试验。选取 12 个内径为 18.5
cm、高为 7.5 cm的花盆，每盆装入土壤 1 400 g。试验

共设置 3个处理，分别为未施肥处理（CK）、虫粪处理

（LF）以及猪粪处理（SM），每个处理 4次重复。CK处

理中无氮肥输入，添加的磷肥和钾肥为过磷酸钙和氯

化钾，施入量分别为 247.2 mg·kg-1和 158.5 mg·kg-1。

LF和 SM处理按照含氮量 200 mg·kg-1等氮量添加，添

加的虫粪和猪粪量分别为 639.1 mg·kg-1和 542.1 mg·
kg-1，混匀后将土壤含水量调节至田间持水量的50%。

选择籽粒饱满、大小均匀的小麦种子，经 30%
H2O2消毒 10 min后用蒸馏水反复冲洗，滤纸吸干后备

用。每盆播种上述小麦种子 25粒后用 100 g土覆盖，

出苗后保留 20株，在 25 ℃、12 h·d-1光照条件下种植

60 d后进行植株和根际土壤样品采集。采集时先将

小麦幼苗地上部分剪切，然后测定鲜质量，放入烘箱

内 105 ℃杀青 60 min，在 75 ℃下烘至恒质量，研磨过

0.15 mm筛后备用。土壤挑去根系后分为三部分：第

一部分存放于-80 ℃冰箱用于DNA的提取，第二部分

于 4 ℃保存用于土壤有效态氮含量的测定，第三部分

风干过筛后进行土壤总碳（TC）、总氮（TN）的测定。

1.3 测定方法

1.3.1 土壤性质的测定

土壤 TC 和 TN 含量采用元素分析仪（Vario EL

Ⅲ-Elenemtar，德国）测定；土壤铵态氮（NH+4-N）和硝

态氮（NO-3-N）经 1 mol·L-1的 KCl溶液浸提后用连续

流动分析仪（AA3，SEAL，德国）测定；土壤可溶性有

机碳（DOC）和可溶性有机氮（DON）用 0.5 mol·L-1的

K2SO4 浸提，并用总有机碳分析仪（TOC-VCPH，Shi⁃
madzu，日本）测定。

1.3.2 小麦幼苗生理指标的测定

采用尺量法测定小麦五叶期、六叶期的株高和

近根叶组的第 5片叶的叶面积；小麦植株的 TC和 TN
含量采用元素分析仪测定；五叶期和六叶期的小麦

叶片叶绿素SPAD值用叶绿素仪（SPAD-502 Plus，Kon⁃
ica Minolta，日本）测定。作物氮肥利用率采用差减法

计算。

1.3.3 细菌16S rRNA高通量测序

利用土壤DNA试剂盒（DNeasy® Power Soil® Kit，
QIAGEN，德国）提取 0.35 g 冷冻土壤，用 NanoDrop
ND-1000分光光度计（NanoDrop，Thermo ScientificTM，

美国）测定提取 DNA 的浓度和质量。使用细菌 16S
rRNA基因V4~V5区域的通用引物 338F（ACTCCTAC⁃
GGGAGGCAGCA）和 806R（GGACTACHVGGGTWTC⁃
TAAT）进行PCR扩增，PCR反应体系（20 μL）：5×Fast⁃
Pfu 缓冲液 4 μL，2.5 mmol ·L-1 dNTPs 2 μL，浓度 5
μmol·L-1的前后引物各 0.8 μL，FastPfu聚合酶 0.4 μL
和DNA模板 10 ng。在ABI GeneAmp® 9700 PCR扩增

仪上进行扩增，用凝胶电泳检测扩增产物。PCR产物

用AxyPrep DNA凝胶回收试剂盒（Axygen Biosciences
公司）进行纯化，随后送上海美吉生物医药科技有限

公司利用 Illumina MiSeq 平台进行末端配对（2×250
bp）测序分析。

通 过 Quantitative Insight into Microbial Ecology
（QIIME. V1.9.1）平台[15]对所测序列进行分析。在

USEARCH[16]中将双端序列拼接成单条序列，并对该

序列进行质控（最大期望错误率 0.5）及去冗余分析。

在 USEARCH 中使用 UNOISE2[17]挑选正确的生物序

列（Zero-radius Operational Taxonomic Units，ZOTUs）。

在 QIIME 中使用 BLAST 算法将这些代表性序列与

SILVA数据库进行比对，共获得 638 981条高质量序

列，按 100% 相似性挑选得到 6 030 个代表 ZOTUs。
最后通过QIIME计算细菌α多样性和β多样性。

1.4 数据处理

利用 Excel 2013 对数据进行整理、汇总，利用

SPSS 软件（SPSS Statistics 24）进行单因素方差分析

（ANOVA）、显著性检验（Duncan，P<0.05）和多元回归
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分析，采用R（Version 3.4.3）软件[18]进行冗余分析、主

成分分析和差异分析。

2 结果与分析

2.1 土壤性质和小麦生长状况

不同施肥处理下小麦栽培 60 d后土壤性质如表

1所示。与 CK 相比，施肥处理 LF和 SM 显著提升了

土壤pH值（P<0.05）。LF和SM处理的TC、TN、NH+4-N、

NO-3-N、DON 含量均显著高于 CK 处理（P<0.05），而

LF和 SM处理之间差异不显著（P>0.05）。LF和 SM处

理的DOC含量显著高于CK（P<0.05），且LF处理显著

高于SM处理（P<0.05）。

不同施肥处理下小麦生理指标变化如图 1所示。

LF和 SM处理苗干质量、叶绿素 SPAD值均显著高于

处理Treatment
CK
LF
SM

pH
8.07±0.04b
8.25±0.69a
8.21±0.03a

TC/（g·kg-1）

25.97±0.62b
26.83±0.18a
27.00±0.25a

TN/（g·kg-1）

0.91±0.02b
1.05±0.01a
1.06±0.01a

NH+4-N/（mg·kg-1）

0.10±0.03b
0.43±0.04a
0.45±0.14a

NO-3-N/（mg·kg-1）

2.01±0.40b
3.98±0.58a
4.56±0.56a

DOC/（mg·kg-1）

52.53±1.87c
70.06±0.72a
67.52±0.67b

DON/（mg·kg-1）

6.34±0.61b
9.65±0.61a
10.50±0.46a

注：同列不同小写字母表示处理间差异显著（P<0.05）。
Note：Different lowercase letters in the same column indicate significant difference among treatments at P<0.05.

表1 不同施肥处理的土壤性质

Table 1 Soil properties in different treatments

不同小写字母表示同一叶期不同处理间差异显著（P<0.05）
Different lowercase letters indicate significant differences among treatments at the same leaf stage（P<0.05）

图1 不同施肥处理下小麦生理指标特征

Figure 1 Wheat growth characteristics in different treatments
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CK处理（P<0.05），而小麦苗碳氮比显著低于CK处理

（P<0.05），且 LF和 SM 处理间差异不显著。SM 处理

氮肥利用率显著高于LF处理。另外，仅 SM处理的株

高显著高于 CK处理（P<0.05），LF和 SM 处理的叶面

积在五叶和六叶期与 CK 处理均无显著差异（P>
0.05）。

2.2 土壤细菌多样性

香农指数（Shannon index）可以指示土壤细菌的

多样性。基于对土壤细菌测序 ZOTU数据的分析发

现，不同处理间土壤细菌香农多样性指数无显著差异

（P>0.05，图 2A）。细菌群落组成结果表明，丰度前 10
位的土壤细菌类群主要有放线菌门（Actinobacteria）、

变形菌门（Proteobacteria）、酸杆菌门（Acidobacteria）、

绿弯菌门（Chloroflexi）、拟杆菌门（Bacteroidetes）、芽

单胞菌门（Gemmatimonadetes）、Patescibacteria 菌门、

厚壁菌门（Firmicutes）、棒状杆菌门（Rokubacteria）、疣

微菌门（Verrucomicrobia）等。其中，土壤中丰度最高

的类群为放线菌门（Actinobacteria）、变形菌门（Pro⁃
teobacteria）、酸杆菌门（Acidobacteria）和绿弯菌门

（Chloroflexi），分别占土壤细菌的 32%~34%、24%~
26%、14%~17%和12%~14%（图2B）。

细菌类群相对丰度差异性分析的结果表明，不同

粪肥施用对细菌类群产生了显著影响。例如，LF和

SM处理中放线菌门的相对丰度比CK处理分别提高

了 2.85、1.11个百分点，而酸杆菌门的相对丰度在 LF
处理中最低（平均 14%），在 CK 处理中最高（平均

17%）。LF 和 SM 处理中绿弯菌门的相对丰度比 CK
处理分别降低了1.63、1.58个百分点。基于Bray-Cur⁃

图2 不同处理土壤细菌多样性和群落结构特征

Figure 2 Soil bacterial diversity and community structure in different treatments

不同小写字母表示处理间差异显著（P<0.05）
Different lowercase letters indicate significant differences among treatments（P<0.05）
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tis距离算法对细菌ZOTU数据进行PCoA主成分分析

（图 2C），其中第一、二排序轴分别解释总变异的

12.2%和 11.4%，SM处理与其他处理相距较远，具有

较低的细菌群落相似性，CK和LF处理细菌群落结构

分布部分重合，说明具有较高的细菌群落相似性。

研究采用随机森林模型平均基尼指数减少值

（Mean Decrease Gini）评估不同微生物类群的重要性，

即平均基尼指数减少值越大，代表该微生物类群越重

要。如图 2D所示，在门水平上检测到 3种显著差异

的土壤细菌门类，包括拟杆菌门（Bacteroidetes）、厚壁

菌门（Firmicutes）和硝化螺菌门（Nitrospirae）。其中，

SM 处理拟杆菌门的相对丰度为 5.8%，显著高于 CK
（2.9%）和 LF（3.7%）处理（P<0.05）。SM 处理厚壁菌

门和硝化螺菌门相对丰度分别为 1.0%和 0.2%，LF处

理厚壁菌门和硝化螺菌门相对丰度分别为 1.2% 和

0.3%，均显著高于CK处理（0.6%和0.2%）。

2.3 土壤性质、细菌群落与小麦生理指标的相关性

将土壤性质和基于 ZOTU 信息的细菌群落结构

进行冗余分析（图 3），结果表明其中 7个土壤因子共

解释了细菌群落总变异的 34.5%，RDA前两个排序轴

分别解释了 18.5% 和 16.0% 的群落变异。由图 3 可

知，影响土壤细菌群落的环境因子主要为 NO-3-N、

DOC、DON、TC、NH+4-N和 TN。皮尔森相关性分析表

明，小麦幼苗的生长指标与土壤养分含量显著相关

（表 2），其中 NH+4-N、NO-3-N、DOC 和 DON 与苗干质

量、SPAD值和氮肥利用率均呈显著正相关，而与苗碳

氮比呈显著负相关（P<0.01）。TC、NO-3-N、DON与株

高呈显著正相关（P<0.05）。

基于随机森林模型筛选出 3种具有显著差异的

土壤细菌门类群，将其与土壤因子进行皮尔森相关性

分析（表 3）。结果表明土壤TC、TN、NO-3-N和DON含

量与拟杆菌门（Bacteroidetes）、厚壁菌门（Firmicutes）
和硝化螺菌门（Nitrospirae）均呈显著正相关。多元回

归结果（表 4）显示，pH、TC、NO-3-N、NH+4-N、细菌群落

及多样性等能够共同解释小麦苗干质量变异的

88.9%（r=0.943，P=0.027），显著性检验结果表明NH+4-N
含量对苗干质量的影响具有统计学意义（P<0.05）。

3 讨论

3.1 不同有机肥处理对小麦生长和氮肥利用率的影响

本研究发现施用猪粪和生物转化后虫粪对土壤

养分和小麦幼苗的生长均具有一定的促进作用。土

壤的养分含量（总碳、总氮、铵态氮、硝态氮及可溶性

有机碳氮）和小麦生长指标（株高、叶面积、苗干质量

及 SPAD值）均增加，且施用等氮量猪粪与虫粪的效

果一致，表明畜禽粪肥经生物转化后对土壤和作物的

生长同样具有重要作用，可作为有效转化畜禽废弃物

资源的可能途径。这与田小燕等[19]的研究结果一致，

图3 土壤细菌群落结构与土壤性质的冗余分析

Figure 3 Redundancy analysis（RDA）of soil bacterial community
structure and soil properties
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Note：** indicate significant correlation at 0.01 level（bilateral）；* indicate significant correlation at 0.05 level（bilateral）. The same below.

表2 小麦苗期生长指标和土壤性质的相关性分析

Table 2 Pearson correlation analysis of wheat seedling growth characteristics and soil properties
生长指标 Indicator

苗干质量Seedling dry mass
苗碳氮比Seedling C/N

叶绿素SPAD
株高Plant height
叶面积Leaf areas

氮肥利用率Nitrogen efficiency

pH
0.583*

-0.878**
0.723**
0.419
0.008

0.809**

TC
0.554

-0.756**
0.497
0.613*
-0.052
0.769**

TN
0.796

-0.936**
0.771**
0.522
0.049

0.964**

NH+4-N
0.852**
-0.829**
0.730**
0.485
0.064

0.919**

NO-3-N
0.547**
-0.969**
0.782**
0.671*
0.069

0.901**

DOC
0.717**
-0.924**
0.739**
0.438
-0.009
0.896**

DON
0.696*

-0.961**
0.750**
0.628*
0.003

0.958**
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经过生物堆肥后的虫粪对土壤肥力和植物生长具有

促进作用。作物的株高、叶面积和苗干质量等生长指

标能够反映作物的生长状况和养分吸收情况，SPAD
值表征了作物叶片中叶绿素的相对含量，反映作物的

光合能力和长势[20]。等氮量虫粪和猪粪处理增加了

土壤碳氮养分，满足了小麦生长的养分需求，进而同

等程度地增加了小麦地上部生物量的积累以及叶绿

素含量，说明畜禽粪肥经生物堆肥处理后能够促进小

麦生长[21-22]。

氮肥利用率能够表征施用的氮肥被作物吸收、在

土壤中残留及环境损失的实际情况，是用于评价氮肥

施用效果的重要指标[23]。本研究发现施用猪粪处理

土壤中小麦氮肥利用率高于生物堆肥后虫粪处理的

氮肥利用率。这可能是由于后者经白星花金龟幼虫

处理后更多的氮源成为腐植酸的主要成分[24]，在保证

植物生长的同时，又为后续生长提供了稳定有效的养

分资源库[25]。Li等[24]研究发现以玉米秸秆和木屑饲

喂白星花金龟幼虫，提取的虫粪无植物毒性，且腐植

酸含量达到 24.37%和 14.46%。因此，今后还需通过

观测整个小麦生长周期进一步认识生物堆肥氮素的

有效性。

3.2 不同有机肥处理对土壤细菌群落的影响

土壤微生物群落结构和多样性是衡量土壤质量

的重要指标[26]。细菌作为土壤中最为丰富的一类微

生物，对维持土壤生态系统具有重要意义。本研究表

明，与施用猪粪相比，施用虫粪对土壤细菌α多样性

和群落结构均无显著影响，说明虫粪携带的微生物没

有改变土壤细菌群落，这与Wang等[27]研究的家蝇幼

虫生物堆肥的结果一致。有学者通过溯源分析的方

法，发现家蝇幼虫生物堆肥第 1天仅有 1.4% 的细菌

源于幼虫肠道，而在处理的第 6天，有近 20%的细菌

来源于幼虫肠道，说明堆肥处理过程中肠道微生物的

组成显著影响了畜禽粪便微生物组成[27]。本研究也

推测，白星花金龟幼虫生物降解过程中肠道微生物发

挥了巨大作用。白星花金龟幼虫的肠道主要分为三

部分：前肠、中肠和后肠[11]。中肠是一个 pH 高达 11
的碱性环境，能消解大部分粪源性微生物；而后肠含

有大量消化有机化合物的蛋白酶[12]。经肠道处理产

生的虫粪微生物结构相对稳定，且大部分畜禽携带的

致病菌被去除[28]。Zhao等[29]也发现，猪粪和鸡粪经白

星花金龟幼虫生物处理后，微生物之间的关系更加

稳定，土壤抗生素抗性基因的传播风险降低。基于这

一结论，笔者认为白星花金龟幼虫可以将畜禽有机废

弃物有效转化，产生的虫粪具有较低的生态风险。

尽管生物堆肥对土壤细菌 α多样性和群落结构

的影响不显著，但对部分细菌类群的相对丰度产生了

显著影响，如拟杆菌门、厚壁菌门和硝化螺菌门，这与

Wolters等[30]的研究结果类似。施加粪肥增加了厚壁

菌门的相对丰度，这可能是由于厚壁菌门更能适应富

碳的环境[31]，可以参与有机碳等复杂有机物的降解，

能够为作物生长提供养分。硝化螺菌门是土壤中主

要的硝化细菌，而小麦是喜硝作物[32]，因此施加粪肥

可提高土壤中硝化螺菌门，有利于促进土壤中NH+4-N
向NO-3-N的转化，进而为小麦提供有效养分。而施

用虫粪的土壤中拟杆菌门的相对丰度显著低于施用

猪粪处理。拟杆菌门主要来自畜禽肠道，往往携带一

些致病菌等[29]，对土壤环境造成潜在的生态风险。本

研究发现生物堆肥处理显著降低拟杆菌门的相对丰

度，这与Wang等[27]对家蝇幼虫的研究结果相似，但与

Ao等[33]对黑水虻的研究结果相反，原因可能是不同

腐食性动物肠道微生物组成及其与外源畜禽微生物

作用方式不同有关。这一结果也再次证明白星花金

门Phyla
厚壁菌门Firmicutes

拟杆菌门Bacteroidetes
硝化螺菌门Nitrospirae

pH
0.653*
0.407

0.762**

TC
0.696*
0.608*
0.726**

TN
0.716**
0.641*
0.670*

NH+4-N
0.642*
0.614*
0.574

NO-3-N
0.796*
0.780**
0.707*

DOC
0.761**
0.522

0.756**

DON
0.792**
0.755**
0.725**

表3 显著差异细菌门类群相对丰度和土壤性质的相关性分析

Table 3 Pearson correlation analysis among the relative abundance of most significant bacterial phyla and soil properties

表4 小麦幼苗干质量与土壤性质及细菌群落结构之间的多元回归分析

Table 4 Multiple regression analysis of soil properties，bacterial community structure and wheat seedling dry mass
因变量 Dependent variable
苗干质量 Seedling dry mass

解释变量 Independent variable
pH、TC、NO-3-N、NH+4-N、细菌香农指数、细菌β多样性

r

0.943
R2

0.889
P

0.027
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龟幼虫在畜禽有机废弃物转化中的潜在价值。

4 结论

（1）经白星花金龟幼虫转化后的虫粪和等氮量

猪粪施用均显著提高了土壤养分（TC、TN、NH+4-N、

NO-3-N、DOC、DON）含量，促进了小麦幼苗的生长，而

施用虫粪处理的小麦氮肥利用率低于施用猪粪处理。

（2）土壤NO-3-N、DOC、DON、TC、NH+4-N、TN含量

是影响土壤细菌群落结构的主要环境因子。

（3）与施用猪粪相比，施用其生物堆肥产物对土

壤细菌群落结构和多样性的影响不显著，这对维持土

壤生态功能具有重要的参考价值。

致谢：感谢湖南农业大学沈维军教授在样品制备过程中

的帮助，同时感谢中国科学院生态环境研究中心张丽梅研究
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