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摘  要 : 为明确高效纤维素降解复合菌系降解过程中微生物群落结构的变化规律及关键的降解功能菌，利用该复合

菌系对滤纸和稻秆进行生物处理，通过底物降解、微生物生长量、发酵液 pH 的变化情况，选择不同降解时期复合

菌系提取的总 DNA 进行细菌 16S rRNA 基因扩增子高通量测序。通过分解特性试验确定在接种后培养第 12、72、

168 h 分别作为降解初期、高峰期、末期。该复合菌系分别主要由 1 个门、2 个纲、2 个目、7 个科、11 个属组成。

随着降解的进行，短芽胞杆菌属 Brevibacillus、喜热菌属 Caloramator 的相对丰度逐渐降低；梭菌属 Clostridium、

芽胞杆菌属 Bacillus、地芽胞杆菌属 Geobacillus、柯恩氏菌属 Cohnella 的相对丰度逐渐升高；解脲芽胞杆菌属

Ureibacillus、泰氏菌属 Tissierella、刺尾鱼菌属 Epulopiscium 在降解高峰期时相对丰度最高；各时期类芽胞杆菌

属 Paenibacillus、瘤胃球菌属 Ruminococcus 的相对丰度无明显变化。上述 11 个主要菌属均属于厚壁菌门，具有

嗜热、耐热、适应广泛 pH、降解纤维素或半纤维素的特性。好氧型细菌是降解初期的主要优势功能菌，到中后

期厌氧型细菌逐渐增多，并逐步取代好氧型细菌成为降解纤维素的主要细菌。 

关键词 : 纤维素，复合菌系，降解，微生物多样性  
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Abstract:  In order to clarify dynamic change of microbial community composition and to identify key functional bacteria in 

the cellulose degradation consortium, we studied several aspects of the biodegradation of filter papers and rice straws by the 

microbial consortium, the change of substrate degradation, microbial biomass and pH of fermentation broth. We extracted total 

DNA of the microbial consortium in different degradation stages for high-throughput sequencing of amplicons of bacterial 16 S 

rRNA genes. Based on the decomposition characteristics test, we defined the 12th, 72nd and 168th hours after inoculation as 

the initial stage, peak stage and end stage of degradation, respectively. The microbial consortium was mainly composed of   

1 phylum, 2 classes, 2 orders, 7 families and 11 genera. With cellulose degradation, bacteria in the consortium showed 

different growth trends. The relative abundance of Brevibacillus and Caloramator decreased gradually. The relative abundance 

of Clostridium, Bacillus, Geobacillus and Cohnella increased gradually. The relative abundance of Ureibacillus, Tissierella, 

Epulopiscium was the highest in peak stage. The relative abundance of Paenibacillus and Ruminococcus did not change 

obviously in each stage. Above-mentioned 11 main genera all belonged to Firmicutes, which are thermophilic, broad pH 

adaptable and cellulose or hemicellulose degradable. During cellulose degradation by the microbial consortium, aerobic 

bacteria were dominant functional bacteria in the initial stage. However, the relative abundance of anaerobic bacteria increased 

gradually in middle and end stage, and replaced aerobic bacteria to become main bacteria to degrade cellulose. 

Keywords:  cellulose, consortium, degradation, microbial diversity 

我国纤维素类生物质资源丰富，但资源化利

用程度低，近年来秸秆的焚烧、堆积等造成的资

源浪费和环境污染问题日益突出。纤维素类农业

废弃物的生物降解和转化利用与国家的能源、生

态、环境和粮食安全问题密切相关。因此，纤维

素类农业废弃物的资源化利用问题成为国内外研

究的热点[1]。利用生物法对纤维素进行分解与生

物转化是实现其资源化利用的有效途径，而获得

能高效转化纤维素资源的微生物是生物法利用的

关键[2]。自 20世纪以来，科研工作者们从自然环

境中分离了多种纤维素降解能力较强的纯培养菌

株，包括真菌、细菌、放线菌等[3]。但是单一菌

株并不符合自然界微生物协同降解作用这一普遍

规律，实际应用受到限制[4]。与此相比，利用限

制性富集培养技术获得的纤维素降解复合菌系，

可以通过不同功能微生物之间的协作高效降解与

转化纤维素，具有广阔的应用前景[5]。Yuan 等从

堆肥中筛选出的复合菌系 MC1 培养 3 d 可降解

88%的滤纸[6]；Wang 等从高温期堆肥中富集获得

的复合菌系培养 10 d 可降解 99%的纤维素[7]，降

解效率远高于同类复合菌系；Wang等从产沼气旺

盛的发酵罐中筛选的复合菌系BYND-8培养 7 d可

降解 48.9%的稻秆[8]；邓兵等从玉米秸秆还田地中

筛选的常温复合菌系可降解 66.1%的玉米秸秆[9]。

然而，由于复合菌系组成的复杂性、功能菌株的

难分离培养等因素，传统的分离培养技术限制了

人们了解降解纤维素微生物群落的功能及其协

同作用[10]，也影响了纤维素生物转化的进一步提
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高。通过现代微生物组学的高通量测序技术，分

析纤维素降解微生物群落组成及其降解过程中

的演替规律，明确发挥降解功能的关键微生物，

对充分了解不同功能微生物之间的协同作用具

有重要意义。 

本研究以高效、稳定降解稻秆纤维素的复合

菌系[7]为研究对象，该复合菌系是从牛粪堆肥高

温期通过限制性富集培养筛选获得，经前期试验

验证，其经传代培养和保存后，菌种组成和功能

均已达到稳定；复合菌系具有较广泛的初始 pH

耐受能力，在起始 pH 5.0−9.0的范围内，纤维素

降解能力极其稳定，且较适宜生长[11]。本研究利

用 16S rRNA 基因扩增子高通量测序方法，分析

复合菌系降解纤维素过程中各微生物分类单元的

群落组成及其相对丰度变化，明确复合菌系群落

结构的动态变化规律，揭示复合菌系中关键优势

微生物及群落结构的演替规律，为明确降解纤维

素过程中微生物之间的协同作用奠定基础。 

1  材料与方法   

1.1  培养条件 

利用蛋白胨纤维素 (PCS) 培养基，培养基成

分如下：蛋白胨 5.0 g，纤维素 (滤纸和稻秆) 5.0 g 

(滤纸 1 g、稻秆 4 g)，NaCl 5.0 g，CaCO3 2.0 g，

酵母粉 1.0 g，溶解在 1 L水中，pH自然。将培养

基分装至三角瓶中，装液量为 80% (体积比)，瓶

中提前放入纤维素碳源，其中，滤纸贴壁放置，

锡纸封口，1×105 Pa、121 ℃灭菌 15 min。接种量

为 10% (体积比)，50 ℃静置培养。 

稻秆的预处理方法如下：配制 1%的 NaOH

溶液，把成熟的干稻秆剪成 10 cm小段，放入容

器中，使溶液覆盖稻秆，浸泡 24 h。流水冲洗数

次，清水浸泡 1−2 d，测定 pH，用流水冲至中性，

80 ℃烘干备用。以下不做特殊说明，试验所用稻

秆均为碱处理的稻秆。 

1.2  复合菌系降解纤维素 (稻秆、滤纸) 过程

中总降解率及其纤维素、半纤维素、木质素降

解率的变化 

利用失重法测定稻秆总降解率的变化。分别

取培养第 2、4、6、8、10、12、24、48、72、96、

120、144、168、192、216、240 h复合菌系中的

稻秆，每次取 3个重复。将稻秆置于 50 mL离心

管中，7 000 r/min离心 15 min，倒上清液，用盐

酸和硝酸的混合液冲洗以消除菌体，离心，用无

菌水冲洗，离心，105 ℃烘干至恒重后称重，计

算稻秆的失重量和降解率[9]。烘干后的稻秆利用

FIWE3/6 纤维素测定仪 (意大利 VELP) 测定其

纤维素、半纤维素、木质素的含量，并计算其降

解率。 

在培养过程中加入滤纸的目的是为了更直观

地反映复合菌系对纤维素的降解程度，对各时期

的纤维素降解情况具有指示作用，利用肉眼观察

即可判断纤维素是否被降解。在测定滤纸的总降

解率时，将没有分解的滤纸取出单独烘干称重，

失重法计算其降解率。因为滤纸的成分主要为纤

维素，因此滤纸的减重即是其纤维素的分解量，

没有分别测定其纤维素、半纤维素和木质素含量。 

同时，设置一组空白对照，将已灭菌的培养

基不接种复合菌系菌液而是加入等接种量的无菌

水，放入 50 ℃恒温培养箱静置，按照上述取样时

间观察滤纸的变化情况，测定稻秆的失重量及其

木质素、纤维素、半纤维素的失重量。 

为了更真实观察到不同降解时期稻秆表面形

态的变化，分别取未经生物处理、复合菌系处理

第 12、72、168 h的稻秆，将其剪成 5 mm×5 mm

的小条，用 1%戊二醛 4 ℃固定后，经 PBS冲洗，

乙醇梯度脱水，叔丁醇置换，冷冻干燥仪 (德国

CHRIST) 干燥后用导电胶带粘在样品台上，用离

子溅射仪 (日本 HITACHI) 喷金，最后用低真空

超高分辨场发射扫描电子显微镜 (美国 NOVA) 

观察并拍照记录。 
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1.3  复合菌系降解纤维素过程中生长量的变化 

利用双光束紫外可见分光光度计  (中国普

析) OD600吸光值测定复合菌系生长量的变化。分

别在无菌条件下取适量的培养第 0、12、24、48、

72、96、120、144、168、192、216、240 h的复

合菌系，置于比色杯中，每次测 3 个重复，绘制

其生长曲线。 

1.4  复合菌系降解纤维素过程中培养体系 pH

的变化 

利用微型 pH计 (日本HORIBA) 测定发酵液

pH的变化。分别在无菌条件下取适量的培养第 0、

12、24、48、72、96、120、144、168、192、216、

240 h的发酵液，每次测 3个重复。 

1.5  不同降解时期复合菌系的细菌 16S rRNA

基因扩增子高通量测序 

1.5.1  测序样品的采集 

在无菌条件下分别取纤维素降解初期、高峰

期、末期，即培养 12、72、168 h 的复合菌系。

取复合菌系培养液 12 000 r/min离心 10 min，获

得菌体，即复合菌系培养液中微生物样品 S1。 

取复合菌系中的稻秆，置于新的三角瓶中，

加入适量 PBS，150−200 r/min振荡 30−60 min，

超声 5 min，再振荡，取上清液置于离心管中，   

12 000 r/min离心 10 min得菌体，即稻秆表面微

生物样品 S2。 

将 S1与 S2混合后作为测序样品。 

1.5.2  总 DNA的提取及高通量测序 

取适量样品，利用改良的氯苯法提取总

DNA[12]。经 Nanodrop 及琼脂糖凝胶电泳检测，

选择浓度大于 10 ng/μL、总量超过 500 ng、

OD260/230超过 1、OD260/280在 1.8−2.2 之间、琼脂

糖凝胶电泳主带清晰的DNA。利用细菌 16S rRNA

基因 V4 区引物 515F (5′-GTGCCAGCMGCCGC 

GGTAA-3′) 和 909R (5′-CCCCGYCAATTCMTTT 

RAGT-3′) 进行 PCR 扩增，对其产物进行纯化、

定量。利用 Illumina MiSeq 测序仪对构建合格的

文库进行 PE250测序，测序工作在四川博贝特生

物科技有限公司完成。 

1.5.3  生物信息学分析 

测序数据预处理：使用软件 FLASh V1.2.7对

每个样品的两端测序序列进行拼接，得到原始序

列。利用软件 Qiime V1.9.0将原始序列过滤处理

得到高质量序列。利用软件 Usearch v8.0 检测嵌

合体序列，去除后得到有效序列。 

OTU聚类：利用软件 Qiime的 cd-hit方法对

所有样品的有效序列进行聚类，默认以 97%相似

性将序列聚类成为 OTU，同时选取 OTU 的代表

序列。并去除 OTU中的 Singleton (在所有样品中

只有 1条序列的 OTU)。 

物种注释：利用软件 RDP Classifier Version 

2.2 对 OTU 代表序列进行物种注释分析，设定阈

值为 0.8。 

均一化处理：对 OTU表中各样品的数据进行

均一化处理，以样品中数据量最少的为标准进行

均一化处理。后续的 Alpha多样性和 Beta多样性

分析都是基于均一化处理的数据。 

Alpha 多样性分析：利用软件 Qiime Version 

1.9.0 对 Observed-species、Chao1、 Shannon、

Simpson等多样性指数进行计算，用 Origin8.5软

件绘制稀释曲线。 

Beta多样性分析：根据 OTU表和系统发育树

生成加权的 Unifrac 距离矩阵，绘制主坐标分析 

(PCoA) 图。使用 R 软件以聚类热图 (Heatmap) 

的形式展现各样品物种相对丰度分布的相似  

程度。 

冗余分析 (RDA)：根据复合菌系不同降解时

期纤维素、半纤维素含量的测定结果，结合不同

降解时期复合菌系的微生物群落结构，运用

Canoco 5.0 软件对其进行冗余分析，探究复合菌

系的微生物群落结构变化与纤维素降解的关系。 
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2  结果与分析 

2.1  复合菌系降解纤维素 (稻秆、滤纸) 过程

中总降解率及其纤维素、半纤维素、木质素降

解率的变化 

复合菌系降解稻秆过程中，稻秆总降解率及

其木质素、纤维素、半纤维素降解率的变化均呈

先升高最后趋于稳定的趋势 (图 1、图 2)。稻秆

由 12 h开始降解，但此时的降解率非常低，稻秆

总降解率为 11%，稻秆中木质素、纤维素、半纤

维素的降解率分别为 0%、7.81%和 0.69%，此时

培养基中的滤纸也未降解 (图 1)。在第 48−72 h

内稻秆的降解率迅速上升，降解效率最快。到第

72 h时滤纸完全降解，稻秆的降解率达 51.75%，

此时稻秆中木质素、纤维素、半纤维素的降解率分

别为 21.62%、35.13%和 35.93%。在第 168−192 h，

稻秆降解趋于稳定，最终降解率达到 85.25%，稻

秆中木质素、纤维素、半纤维素的降解率分别为

50.90%、92.14%和 73.81%，复合菌系具有强大的

降解木质纤维素的能力。 

不同降解时期稻秆在微观下的降解形态如

图 3 所示。图中依次是未经复合菌系处理以及复

合菌系处理 12、72、168 h的放大 2 000倍的稻秆

表面电镜照片。表面致密的稻秆随着复合菌系培

养的进行，维管束纤维逐渐大面积被降解，发酵

结束时，稻秆表面的完整结构被严重破坏，最难

降解的外表皮上的蜡质硅化层大部分降解消失，

只剩下部分严重木质化的表皮组织。 

 

 
 

图 3  复合菌系降解稻秆过程中稻秆表面的形态变化 

Fig. 3  The change of surface morphology of rice straws during rice straws degradation by the consortium. 

 

 
图 1  复合菌系对滤纸的降解 

Fig. 1  The consortium was on the degradation of filter 
papers. 

 

 

 
 
 

图 2  复合菌系降解稻秆过程中总降解率及其纤维素、

半纤维素、木质素降解率的变化 

Fig. 2  The change of total degradation rate, cellulose 
degradation rate, hemicellulose degradation rate and 
lignin degradation rate during rice straws degradation by 
the consortium. Rice straws weren’t degraded before 
12 h, so the figure didn’t list. 
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结合以上结果，本研究选择第 12、72、168 h

分别代表复合菌系降解纤维素初期、高峰期、末

期，且这 3 个时期稻秆总降解率及其中木质素、

纤维素、半纤维素降解率差异显著 (P<0.05)。而

我们发现对照组在不接种复合菌系菌液的情况

下，滤纸、稻秆均未发生降解。 

2.2  复合菌系降解纤维素过程中生长量和培

养体系 pH 的变化 

从图 4A可以看出，复合菌系生长量的变化趋

势是随着培养的进行先迅速升高，达到最高值后出

现下降趋势，较好地反映出了微生物生长曲线中的

指数期、稳定期和衰亡期。在培养的前 96 h里，

复合菌系的生长量迅速上升，由接种初期的 0.016

增加到 0.611，在这段时间内纤维素也被快速降

解。在培养 96−168 h里，复合菌系的生长量达到

顶峰，进入暂时的平稳阶段。从第 168 h 开始，

复合菌系的生长量呈下降，而此时稻秆降解也基本

结束，进入了降解末期。到培养结束时，复合菌系

的生长量降到 0.472。结合以上结果，上述 3个时

期复合菌系均在指数期与稳定期阶段，其代谢活

性高，进而保证了后续 16S rRNA 基因扩增子高

通量测序 DNA量的充足。 

从图 4B 可以看出，复合菌系发酵液的 pH总

体呈先下降后上升最后趋于中性的趋势。接种后培

养液的初始 pH为 8.2，在培养的前 48 h，发酵液

的 pH明显下降，到第 48−120 h维持最低值 6.4左

右，降解高峰期也在此阶段内。随着纤维素降解的

逐渐完成，从第 120 h开始，发酵液的 pH开始回

升，呈持续升高的趋势。直到培养末期的第 240 h，

发酵液的 pH回升至中性水平为 7.0，经后续测定

一直维持这一中性水平。发酵液 pH 的变化与纤

维素降解产物有机酸的含量息息相关，从降解初

期开始，由于纤维素降解产生大量的有机酸，使

得发酵液 pH 迅速下降。随着降解的进行，发酵

液中有机酸大量积累，直到降解高峰期时发酵液

pH 降到最低。但积累的有机酸由于培养基中

CaCO3的中和作用未使发酵液 pH 一直降低，维

持在弱酸水平。到降解后期，随着纤维素降解的

逐渐完成，有机酸积累相对减少，同时复合菌系

中会存在一些以有机酸为营养物质的细菌，使得

发酵液的 pH 才逐渐恢复。复合菌系在降解纤维

素时具有自我调节培养体系 pH 的能力，这种能

力解除了有机酸对纤维素降解菌的阻遏作用，体

现了复合菌系降解纤维素的优势所在。 

 
 

 
 

 
 

图 4  复合菌系降解纤维素过程中生长量 (A) 与培养

体系 pH (B) 的变化 

Fig. 4  The change of growth (A) and pH of culture 
system (B) during cellulose degradation by the 
consortium. 
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2.3  不同降解时期复合菌系的微生物组成及

其相对丰度变化 

对不同降解时期复合菌系质量合格的总

DNA 进行细菌 16S rRNA 基因扩增子高通量测

序，测序得到的下机原始数据经过拼接、质量过

滤、去除嵌合体等得到有效数据，其基本数据信

息如表 1所示。3个样品测序数据量在 10 Mb以

上，序列的平均长度在 425−426 bp之间，GC含

量在 54%左右。说明测序深度合理，可用于后续

物种分析。已将该测序序列数据提交至 NCBI 

SRA数据库 (Accession No. SRP125468)。 

对不同降解时期复合菌系总 DNA 进行细菌

16S rRNA基因扩增子高通量测序，基于测序的有

效数据，将其微生物群落组成按照数据库中已知、

可分类的微生物分别在门、纲、目、科、属 5 个

分类水平上给出物种注释，并统计相应细菌的相

对丰度。 

在微生物门的分类水平上，复合菌系包含 11个

门的细菌。按照在任意一个样品中相对丰度超过

1.00%的细菌进行统计，以下 4个分类水平如不作

特殊说明，均按照这种统计方法统计。从图 5A

可以发现，不同降解时期的复合菌系基本上由厚

壁菌门 Firmicutes 组成，其相对丰度均占据 99%

以上。 

在微生物纲的分类水平上，复合菌系包含 16个

纲的细菌。不同降解时期的复合菌系主要由芽胞

杆菌纲 Bacilli和梭菌纲 Clostridia组成 (图 5B)。

从培养 12 h起，随着纤维素降解的进行，芽胞杆

菌纲的相对丰度逐渐降低，由降解初期的 57.08%

降低到末期的 23.14%；梭菌纲的相对丰度逐渐升

高，由降解初期的 42.24%升高到末期的 76.07%。 

在微生物目的分类水平上，复合菌系包含 28个

目的细菌。不同降解时期的复合菌系主要由芽

胞杆菌目 Bacillales 和梭菌目 Clostridiales 组成 

(图 5C)。从培养 12 h起，随着纤维素降解的进行，

芽胞杆菌目的相对丰度逐渐降低，由降解初期的

57.08%降低到末期的 23.12%；梭菌目的相对丰度

逐渐升高，由降解初期的 42.21%升高到末期的

75.76%。 

在微生物科的分类水平上，复合菌系包含 48个

科的细菌。不同降解时期的复合菌系主要由类芽

胞杆菌科 Paenibacillaceae、梭菌科 Clostridiaceae、

动球菌科 Planococcaceae、芽胞杆菌科 Bacillaceae、

梭菌目第 11 家族未定地位的菌科 Clostridiales  

 
 

表 1  3 个测序样品有效数据统计与微生物组成的 Alpha 多样性指数 

Table 1  The statistic of clean data and the alpha diversity indexes of bacterial composition in each sequencing 
sample 

Samples FHJ1 FHJ2 FHJ3 

Sequences count 23 642 24 348 25 414 

Bases count (bp) 10 054 542 10 367 569 10 831 874 

Mean sequences length (bp) 425±7 425±6 426±4 

GC percent (%) 54±2 54±2 54±1 

Coverage (%) 99.63 99.44 99.54 

Observed OTU 292 312 276 

Chao1 329.01 392.33 344.25 

Shannon 3.98 3.93 3.62 

Simpson 0.84 0.85 0.78 

PD whole tree 10.03 10.75 10.00 

The sample FHJ1, FHJ2 and FHJ3 represented consortium in initial stage, peak stage and end stage of degradation 
respectively. The sequencing depth was 20 653 sequences per sample. 
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Family XI. Incertae Sedis、疣微菌科Ruminococcaceae、

消化球菌科 Peptococcaceae组成 (图 5D)。从培养

12 h起，随着纤维素降解的进行，类芽胞杆菌科

的相对丰度逐渐降低，由降解初期的 46.39%降低

到末期的 8.11%；梭菌科 (39.18%−70.80%)、芽

胞杆菌科 (2.16%−11.77%) 的相对丰度由降解初

期到末期逐渐升高；动球菌科、梭菌目第九家族

未定地位菌科、消化球菌科在降解高峰期时的相

对丰度高于其他 2 个时期，其在降解高峰期的相

对丰度分别为 16.24%、5.53%、1.42%；疣微菌科

在 3 个时期的相对丰度无明显变化，其相对丰度

在 1.06%−1.27%之间。 

在微生物属的分类水平上，复合菌系包含

103 个属的细菌。与其他 4 个微生物分类水平相

比，复合菌系的群落组成在属的分类水平上比较丰

富。不同降解时期的复合菌系主要由短芽胞杆菌属

Brevibacillus、梭菌属 Clostridium、解脲芽胞杆菌

属 Ureibacillus、喜热菌属 Caloramator、芽胞杆菌

属 Bacillus、泰氏菌属 Tissierella、类芽胞杆菌属

Paenibacillus、瘤胃球菌属 Ruminococcus、刺尾鱼

菌属 Epulopiscium、地芽胞杆菌属 Geobacillus、

柯恩氏菌属 Cohnella 组成 (图 5E)。从培养 12 h

起，随着纤维素降解的进行，短芽胞杆菌属 

(45.10%−6.01%)、喜热菌属 (3.10%−0.36%) 的相

对丰度由降解初期到末期逐渐降低；梭菌属 

(39.18%−70.80%)、芽胞杆菌属 (2.16%−11.77%)、

地芽胞杆菌属  (0.12%−4.53%)、柯恩氏菌属 

(0.07%−1.85%) 的相对丰度由降解初期到末期逐

渐升高；解脲芽胞杆菌属、泰氏菌属、刺尾鱼菌

属在降解高峰期时的相对丰度高于其他 2 个时

期，其相对丰度分别为 15.60%、5.21%、4.79%；

类芽胞杆菌属  (1.09%−0.22%)、瘤胃球菌属 

(0.91%−1.07%) 在 3 个时期的相对丰度无明显变

化。同时，在微生物属的分类水平上，对不同降

解时期复合菌系的物种组成相对丰度进行聚类分

析，如图 5F所示。降解高峰期与末期的复合菌系

聚类在一起，说明它们在物种组成的相对丰度分

布上相似程度更大，而具体的主要优势菌的相对

丰度变化与图 5E一致。 

2.4  不同降解时期复合菌系组成的 Alpha 与

Beta 多样性分析 

对不同降解时期复合菌系的 16S rRNA 基因

扩增子高通量测序所获得的 OTU 表经过随机重

抽样后进行 Alpha多样性分析。如表 1所示，3 个

样品的测序饱和度均在 99%以上，说明测序数据

基本覆盖样品中的物种，降解高峰期时的复合菌

系较其他 2个时期相比，所观察到的OTU数最多，

Chao1指数最高，Simpson、PD whole tree多样性

指数也最大。即在降解高峰期时，复合菌系的微

生物组成多样性最丰富。 

对不同降解时期复合菌系的 16S rRNA 基因

扩增子高通量测序所获得的 OTU 表经过随机重

抽样后进行 Beta多样性分析，主要进行了基于加

权 Unifrac距离的主坐标分析 (PCoA)，如图 6所

示。在第一主坐标解释 95.35%的群落差异、第二

主坐标解释 4.65%的群落差异的情况下，3个样品

之间存在一定的距离，说明不同降解时期复合菌

系在物种组成、相对丰度、系统发育关系具有一

定的差异。 

2.5  复合菌系的微生物群落结构与纤维素降

解的关系 

将不同降解时期复合菌系的主要属水平上的

细菌与不同降解时期纤维素、半纤维素含量的变

化进行冗余分析，如图 7 与表 2 所示。不同降解

时期复合菌系的微生物群落结构与纤维素降解相

关环境因子的相关系数为 1，第 1 排序轴变化量

为 0.664 6，第 2排序轴变化量为 0.335 4，说明排

序轴能较好地反映不同降解时期复合菌系的微生

物群落结构同纤维素降解相关环境因子的相关

性，进而说明纤维素的降解直接影响了复合菌系

微生物群落结构的变化 (表 2)。 
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图 5  不同降解时期复合菌系在门 (A)、纲 (B)、目 (C)、科 (D)、属 (E) 分类水平上的群落组成及在属分类水

平上的聚类分析热图 (F)  

Fig. 5  Bacterial composition of consortium at the phylum (A), class (B), order (C), family (D) and genus (E) taxon 
respectively, and the heatmap of clustering analysis of consortium in different degradation stages at the genus taxon (F). 
The sample FHJ1, FHJ2 and FHJ3 represented consortium in initial stage, peak stage and end stage of degradation 
respectively. Others represented the bacteria which relative abundance was less than 1.00% in each sample. Genera of 
top 50 in relative abundance were listed in the figure F. 
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图 6  不同降解时期复合菌系的 PCoA 图 

Fig. 6  PCoA diagram of consortium in different 
degradation stages. The sample FHJ1, FHJ2 and FHJ3 
represented consortium in initial stage, peak stage and 
end stage of degradation respectively. 

不同降解时期的 3 个样品分别分布在 3 个象

限上，3 个样品之间存在一定的距离，说明不同

降解时期复合菌系的微生物群落结构具有差异，

这也与 Beta 多样性结果一致  (图 7)。其中，

Caloramator、Paenibacillus、Brevibacillus依次分

布在降解初期样品所在象限，说明在降解初期复

合菌系中主要以这些细菌存在并发挥降解功能。

而 Epulopiscium、 Tissierella、 Ruminococcus、

Ureibacillus依次主要分布在降解高峰期样品所在

象限，且这些细菌的相对丰度在此时期最高，说

明它们在降解高峰期发挥了一定降解功能。

Cohnella、Geobacillus、Bacillus、Clostridium 依

次相对集中在降解末期样品所在位置，同时

Clostridium、Bacillus、Geobacillus、Cohnella射 

 
 

 
 

图 7  不同降解时期复合菌系的群落结构与纤维素降解的 RDA 图 

Fig. 7  The RDA diagram of community structure of bacterial consortium and cellulose degradation in different 
degradation stages. The sample FHJ1, FHJ2 and FHJ3 represented consortium in initial stage, peak stage and end stage 
of degradation respectively. 
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表 2  不同降解时期复合菌系的群落结构与纤维素降

解的 RDA 结果 

Table 2  The RDA of community structure of 
bacterial consortium and cellulose degradation in 
different degradation stages 

Statistic Axis1 Axis2 

Eigenvalues 0.664 6 0.335 4

Explained variation (cumulative)  66.460 0 100.000 0

Pseudo-canonical correlation 1.000 0 1.000 0

 
 

线分别与纤维素、半纤维素射线呈锐角，且夹角

较小、射线长度大体相同，因此呈较强的正相关

性，即在复合菌系降解纤维素的过程中，纤维素、

半纤维素含量对上述 4 种细菌的影响作用最大，

反过来说明在复合菌系中这 4 种细菌对纤维素的

降解贡献度最大。 

3  讨论 

本研究所用的纤维素降解复合菌系与其他同

类复合菌系相比，其在短时间内对天然纤维素材

料的降解率更高，华彬彬[13]从牛粪堆肥样品中筛

选的复合菌系在 50 ℃静置培养结束后仅降解

50%左右的稻秆。而本研究的复合菌系在相同培

养条件下可降解 80%以上的稻秆，降解效果优越。 

不同降解时期的复合菌系主要由厚壁菌门的

细菌组成。在自然界中，厚壁菌门的细菌在纤维

素降解中起重要作用[14]，且能适应极端 pH，具有

耐热特性[15]，这一点也说明了复合菌系在高温、

pH剧烈浮动的培养条件下仍能发挥降解功能。另

一方面也说明在人为创造的纤维素降解的非自然

微生态环境中，厚壁菌门应该占主要地位[16]。 

在属水平上，随着纤维素的不断降解，复合

菌系中的细菌主要有 3 种变化趋势。第 1 种趋势

是复合菌系中短芽胞杆菌属、喜热菌属的相对丰

度逐渐降低。尤其短芽胞杆菌属在降解初期占了

近一半的比例，但到中后期失去了优势地位。冯

红梅等 [17]从堆肥高温期样品中分离出高效降解

纤维素的高温短芽胞杆菌。该属绝大多数严格好

氧，可利用糖类产酸[18]。说明短芽胞杆菌属在复

合菌系培养初期降解纤维素发挥了巨大的作用，

也导致了有机酸的大量积累，使得从培养开始 pH

一直下降，直到高峰期时 pH 最低。但是，该复

合菌系的呼吸类型属微好氧型，初期培养体系内氧

气充足适宜它的生长，当氧气被消耗掉，到降解的

中后期它的相对丰度自然就降低了。李莹等[19]重

新组配该复合菌系的单菌，通过克隆文库的方法

同样发现在培养初期短芽胞杆菌属占主要地位，

随着培养的进行，它的比例持续下降。其次，复

合菌系中喜热菌属仅在降解初期相对丰度较大，

Zhang等[20]从纤维素降解复合菌系 RXS分离到高

温纤维素、半纤维素降解菌，属于喜热菌，说明

该属对于初期纤维素的降解起了一定的作用。 

第 2 种趋势是梭菌属等厌氧、兼性菌的相对

丰度逐渐升高。梭菌属的相对丰度从降解开始就

很高，占 35.06%，这与接种都选择在降解后期有

关，因为到降解后期梭菌属占到 70%以上，本底

水平就很高；另一方面也说明梭菌属从始至终对

纤维素的降解发挥着不可替代的作用[21]，尤其在

降解的高峰期与后期，是该复合菌系降解纤维素

的关键菌。温雪等[22]通过常规分离方法验证了梭

菌属是该复合菌系的核心功能菌。李莹等[19]也验

证了在该复合菌系中梭菌属的比例随着培养的进

行持续增加，到末期占主导地位。这也说明复合

菌系的好氧菌在降解初期消耗掉大部分氧气，进

而像梭菌属这一类的厌氧菌大量生长[3]，相对丰

度升高。同时，梭菌属可发酵有机酸[21]，而像短

芽胞杆菌属、解脲芽胞杆菌属、芽胞杆菌属等这

类产酸菌的相对丰度已经远不及梭菌属的高，这

也是在降解高峰期过后 pH 回升的原因之一。在

复合菌系中，芽胞杆菌属、地芽胞杆菌属、柯恩

氏菌属的相对丰度也逐渐升高。虽然后三者的相
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对丰度远不及梭菌属升高的明显，但是能降解纤

维素、半纤维素的它们在降解中后期生存[23-25]，

与梭菌属一起对中后期的降解起一定作用。 

第 3 种趋势是解脲芽胞杆菌属、泰氏菌属、

刺尾鱼菌属高峰期时相对丰度最高。Ting 等 [26]

从堆肥及热泉中分离出了严格好氧、嗜热、释放

木聚糖酶与纤维素酶的解脲芽胞杆菌，能发酵木

糖、葡萄糖、甘露糖等小分子糖[27]。说明在降解

初期纤维素降解产生的糖产物可被解脲芽胞杆

菌属利用，进而相对丰度升高；然而到降解末期

培养体系缺氧，它的相对丰度自然又降低了。刘

震东等[28]利用 DGGE 法也发现解脲芽胞杆菌属

在复合菌系纤维素降解中期时为优势菌群，而在

末期数量极少。此外，在复合菌系中泰氏菌属[29]、

刺尾鱼菌属[30]同样具有纤维素水解作用。高峰期

时复合菌系对纤维素的转化率高，而它们在此阶

段相对丰度最高，说明它们在高峰期时降解活性

最强。 

另外，复合菌系中类芽胞杆菌属、瘤胃球菌

属的相对丰度在纤维素降解过程中无明显变化，

仅占整体水平的 1%左右。但它们也具有降解纤维

素或半纤维素的能力[31-32]，然而它们的相对丰度

在各降解时期均无明显变化，可能它们在复合菌

系里发挥的作用不及其他细菌明显。 

通过对不同降解时期复合菌系微生物组成的

Alpha、Beta多样性分析发现，尽管 3个时期的主

要微生物组成相同，但是整体的群落结构还是有

一定差异的，降解高峰期时微生物组成多样性最

丰富。可能因为复合菌系本身微生物组成多样性

丰富，只是在培养初期，培养基中能利用的碳源

等营养物质有限，某些主要利用纤维素降解产物

的细菌不足以生长繁殖；随着纤维素的降解，产

生了可溶的营养代谢产物，这些细菌得以生存繁

殖，细菌多样性增加；但纤维素降解完全后，营

养已被耗尽，某些菌体死亡，又减少了微生物群

落的多样性。 

4  结论 

本研究的复合菌系是由好氧型细菌、兼性厌

氧型细菌、严格厌氧型细菌组成的复杂微生物群

体，在降解纤维素的过程中其微生物群落结构发

生了显著变化。降解初期好氧菌在群落中处于数

量优势地位，厌氧菌次之；从降解高峰期开始到

降解末期，厌氧菌、兼性菌逐渐成为优势菌，占

主导地位。正是因为复合菌系有着丰富的微生物

多样性以及多样性的不断交替变化，复合菌系中

微生物在降解纤维素过程中协同作用，使得它有

强大的纤维素降解能力。 
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