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摘要：为探究饲用燕麦干草调制的最佳晾晒时长以降低真菌污染风险，本研究监测了晾晒过程（1~5 d）中燕麦及其

附着表土的微生物数量与真菌群落演变。结果显示：随着晾晒时间的延长，燕麦与表土中的霉菌、酵母菌、大肠菌

群及好氧细菌数量总体呈对数增长趋势。其中，好氧细菌数量在第 1~2 d 维持在最低水平，霉菌数量于第 3 d 达到

峰值；值得注意的是，第 2~5 d 的霉菌及好氧细菌数量已显著超过 GB 13078-2017 饲料卫生标准。在群落结构上，

子囊菌门（72. 24%）和担子菌门（21. 10%）为绝对优势菌门。燕麦表面的优势属表现出明显的演替规律：布勒掷孢

酵母属（Bulleromyces，19. 22%）和帚枝霉属（Sarocladium，16. 12%）丰度随晾晒时间延长而降低，而微座孢属

（Microdochium，15. 14%）及隐球菌属（Cryptococcus，11. 07%）丰度则显著升高。相关性网络分析表明，从表土到

燕麦植株，真菌群落网络经历了由简单稀疏向复杂紧密的结构转变，且相关性分析进一步揭示了表土中以 Sarocla⁃

dium 和顶孢霉属（Acremonium）为代表的潜在内生致病类群，逐渐演变为植物体上以褶球壳属（Plectosphaerella）和

伊德里霉属（Idriella）为主导的土传根腐病原菌群落的潜在致病菌群的演替路径。综上所述，为阻断病原菌定殖并

保障干草卫生品质，建议在生产实践中将晾晒时间控制在 1~2 天以内。
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Abstract：To determine the optimal drying duration for forage oat （Avena sativa L. ） hay preparation and miti⁃
gate fungal contamination risks， this study monitored microbial counts and the succession of fungal communities 
on oats and the attached topsoil during the drying process （days 1-5）.  The results showed that with prolonged 
drying time， the counts of molds， yeasts， coliforms， and aerobic bacteria in both oats and topsoil generally 
exhibited a logarithmic growth trend.  Specifically， aerobic bacteria counts remained at their lowest levels on 
days 1-2， while mold counts peaked on day 3.  Notably， from days 2 to 5， the counts of molds and aerobic bac⁃
teria significantly exceeded the limits specified in the Hygienic Standard for Feeds （GB 13078-2017）.  Regard⁃
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ing community structure， Ascomycota （72. 24%） and Basidiomycota （21. 10%） were identified as the domi⁃
nant phyla.  The dominant genera on the oat surface exhibited a distinct succession pattern： the relative abun⁃
dances of Bulleromyces （19. 22%） and Sarocladium （16. 12%） decreased with prolonged drying， whereas 
those of Microdochium （15. 14%） and Cryptococcus （11. 07%） significantly increased.  Correlation network 
analysis indicated that the fungal community network underwent a topological shift from a simple， sparse struc⁃
ture in topsoil to a complex， dense structure on oat plants.  Furthermore， correlation analysis revealed a succes⁃
sion path of potential pathogens： the community dominated by potential toxin-producing or endophytic patho⁃
genic taxa （represented by Sarocladium and Acremonium） in the topsoil gradually evolved into a community 
dominated by soil-borne root rot pathogens （represented by Plectosphaerella and Idriella） on the plants.  In con⁃
clusion， to inhibit pathogen colonization and ensure the hygienic quality of hay， it is recommended to control the 
drying duration within 1-2 days in production practice.
Key words：Feed oats；Hay modulation；Fungi；Fungal community

饲用燕麦（Avena sativa L. ）干草凭借其良好的

适口性与均衡的营养价值，已成为反刍动物饲养体

系中不可或缺的优质粗饲料资源［1］。其高效生产与

合理利用对于保障饲料安全供给、提升畜产品品质

及降低养殖成本至关重要［2］。为实现长期安全贮藏

与运输，收获后的饲用燕麦通常需进行田间自然晾

晒，以将其水分含量降至安全贮藏标准以下。然

而，干草晾晒过程极易受多种环境与操作因素的综

合影响［3］，往往导致晾晒时间延长。这种延长的过

程不仅为霉菌、酵母菌等微生物的生长繁殖创造了

潜在条件，更因牧草自身富含碳水化合物、蛋白质、

脂肪及无机盐等营养物质，进一步为有害微生物的

滋生提供了有利环境。尤为严重的是，由此引发的

真菌污染可导致干草霉变、营养损失及霉菌毒素积

累，严重威胁饲料安全与家畜健康。因此，明确晾

晒过程中真菌群落的动态变化规律，是优化干燥工

艺、保障燕麦干草品质的关键环节。

研究表明，田间晾晒阶段是干草发生霉变腐败

的高风险环节［4-5］。李树等人［6］的研究表明在干草

晾晒期间，由真菌侵害引发的“发热”现象，会造成

蛋白质、可溶性碳水化合物及含氮物质的大量损

失，并显著降低粗纤维的消化率。有研究发现，土

壤中广泛存在镰刀菌（Fusarium spp. ）孢子，而收获

作业不可避免地会增加干草与污染土壤的接触，致

使干草在收获时即受到真菌侵染［7］。其次，Storm
等［8］也证实，真菌可在收获时侵入干草组织、定植并

产生真菌毒素，从而影响干草营养品质及其微生物

群落结构。Eckard 等［9］同样表明，土壤中残留的、携

带可存活一年以上镰刀菌属真菌的作物残茬，是干

草后续污染的重要初始来源。总体而言，土壤一般

是燕麦干草中有害微生物的主要来源［10］。基于上

述研究，我们提出以下科学假设：延长田间自然晾

晒时间会显著改变燕麦干草中的真菌群落结构，导

致源自土壤的有害产毒霉菌（如镰刀菌属 Fusarium 
spp. 、曲霉属 Aspergillus spp. 和青霉属 Penicillium 
spp. ）的相对丰度显著上升，并成为优势菌群，其增

殖过程与霉菌毒素积累及营养品质下降密切相关。

现有文献虽指出晾晒时间延长会增加霉变风险，

但对关键时间节点微生物群落结构变化规律、土壤-干

草间微生物关联缺乏定量解析。因此，本研究在饲用

燕麦干草刈割后 1~5 d的关键调制期内，对其表面微

生物数量、真菌群落结构的动态变化，以及关联土壤中

的微生物数量和真菌群落结构演变规律进行了连续监

测与研究。旨在探究饲用燕麦晾晒过程中真菌群落的

演替轨迹，以及表土与燕麦微生物群落的相关关系，为

饲用燕麦干草调制提供理论基础和技术支撑。

1　材料与方法

1. 1　试验地概况

试验在内蒙古自治区农牧业科学院综合试验

田进行。地理位置为 40°46. 265 N，111°39. 851 E，

海拔 1056 m，该地气候类型为北温带大陆气候，干

旱多风，春季少雨，夏季温和短促，秋季凉爽温差

大，冬季寒冷。全年主导风向为西北风，年平均气

温 6. 8℃，7 月平均气温 22. 5~23. 1℃。

1. 2　试验材料

试验材料为‘蒙燕 3 号’。2023 年秋耕施有机肥

1500~2000 kg·（667 m）-2。播种前晒种 1~2 d，并用

0. 2%三唑酮药剂拌种，防治黑穗病。2024年5月播种，

采用机械条播，行距为 20~25 cm，播种深度 4~6 cm。

播种量为8~10 kg·（667 m）-2，播种时施磷酸二铵5. 0~
7. 5 kg·（667 m）-2、尿素 3 kg·（667 m）-2，适量钾肥。拔

节期浇第一水，并追施尿素 2. 5~5. 0 kg·（667 m）-2。

8 月 23 日收获蜡熟期整株燕麦。
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1. 3　试验设计

试验选择连续 5 日内天气晴朗、无降雨的日期

进行饲用燕麦刈割（蜡熟期，留茬 5~8 cm）。刈后

就地晾晒 5 日。在此期间，每天上午 9：00 穿戴无菌

手套选取燕麦种植地中部，挑选长势一致、无明显

差异的地块取晾晒燕麦旁表面土壤 0~2 cm 样品

（以下简称“表土”）及饲用燕麦样品，每次取样重复

6 次，及时放入冰盒保存并带回实验室放入-80℃
冰箱保存。测定饲用燕麦样品中微生物数量、真菌

种类及组成；测定表土样品中微生物数量、真菌种

类及组成。另外，晾晒第 1 天，除取饲用燕麦、表土

外，同时取了饲用燕麦的根和根土样品，每次取样

重复 6 次，及时放入冰盒保存并带回实验室放入

-80℃冰箱保存，测定根和根土样品中微生物数量、

真菌种类及组成。

1. 4　测定指标及方法

1. 4. 1　微生物数量测定　采用平板计数法［11］进行

霉菌、酵母菌、大肠菌群和好氧细菌数量的测定。

1. 4. 2　微生物群落结构测定　利用试剂盒提取燕

麦和表土样品表面附着微生物的总 DNA，并对 ITS
区（真菌）进行特异性扩增，采用 PacBio RS II 平台

进行测序，分析真菌的菌群结构和多样性［12］。用

ITS1FI2 （5'-GTGARTCATCGAATCTTTG-3'）
和 ITS2（5'-TCCTCCGCTTATTGATATGC-3'）
引物对真菌（ITS2）可变区进行 PCR 扩增，纯化后

的 PCR 产物使用 Agilent2100 生物分析仪（Agilent，
美国）和 Illumina（KapaBiosciences，Woburn，MA，美

国）的文库定量试剂盒进行评估，最后使用 Nova⁃
Seq 6000 测序仪进行 2×250 bp 的双端测序。原始

数据的格式为 FASTQ，导出数据后，首先通过 cut⁃
adapt软件对原始数据序列进行处理，剪切掉引物序

列。然后使用 DADA2，将上一步合格的双端 raw⁃
data 按照 QIIME2 的流程进行分析。使用 QIIME2
软件包中 ASV 的代表序列与数据库进行比对注释，

获得 OTU 数目。

1. 5　数据分析

数据处理采用  Microsoft Excel 2016 进行趋势

分析，并利用  IBM SPSS Statistics 27 进行单因素方

差分析（ANOVA）， 显著性水平设定为 0. 05。相关

性分析方面，首先通过 R（version 3. 6. 1）进行 Spear⁃
man 相关分析，筛选丰度前 30 位的燕麦及表土附着

真菌属（筛选标准为 |R |≥0. 5 且 P<0. 05），并使用

OmicStudio 工具绘制共线性网络图。此外，利用

ChiPlot 在 线 平 台（https：//chiplot. online/），基 于

Pearson 相关算法探讨了燕麦与土壤中丰度前 10 位

真菌属之间的关联性。

2　结果与分析

2. 1　饲用燕麦干草和表土微生物数量变化规律

由图 1（a）可知，随着晾晒时间的延长，饲用燕

麦附着霉菌、酵母菌、大肠菌群和好氧细菌数量总

体呈增加趋势。晾晒第 1 天微生物数量由多到少的

顺序为好氧细菌>大肠菌群>酵母菌>霉菌；晾晒

第 2 天和第 4 天酵母菌和大肠菌群数量基本接近，

微生物数量由多到少的顺序为好氧细菌>大肠菌群

=酵母菌>霉菌。其中大肠杆菌在晾晒前 3 天时呈

现显著上升趋势（P<0. 05）。此外，由图 1（a）可知，

饲用燕麦刈割后晾晒期间（1 至 5 天）细菌总数（按好

氧细菌和大肠菌群数量计算，下同）明显大于真菌总

数（按酵母菌和霉菌总数计算，下同）。由图 1（b）可
知，饲用燕麦总微生物数量随晾晒时间的延长呈对

数曲线（函数关系式为 y=3. 4448lnx+24. 41，R²=
0. 8704）增加趋势，即当晾晒达到一定时间后，其对

饲用燕麦微生物数量影响作用增加的幅度下降。

由图 2（a）可知，随着晾晒时间的延长，表土

附着酵母菌、大肠菌群和好氧细菌数量总体呈增

加趋势，与晾晒第 4 天相比，晾晒 1 天和 2 天霉菌

数量显著减少（P<0. 05）。晾晒期间表土微生物

数量由多到少的顺序为好氧细菌 > 大肠菌群 >
酵母菌>霉菌。同样，晾晒期间表土所测细菌总

数也明显高于真菌总数。由图 2（b）可知，表土

总微生物数量随晾晒时间的延长呈对数曲线（函

数 关 系 式 为 y=2. 4614lnx+20. 103，R²=0. 8789）
增加趋势，即当晾晒达到一定时间后，晾晒时间

对 表 土 真 菌 微 生 物 数 量 增 长 的 促 进 作 用 逐 渐

减弱。

2. 2　燕麦晾晒时间及其微生物数量的对应分析

将不同晾晒时间与微生物数量指标的对应分

析结果绘制成图，如图 2 所示，霉菌和晾晒第 3 天距

离横坐标较近，晾晒第 1 天与霉菌距离最远，表明晾

晒第 3 天霉菌数量最多，而晾晒第 1 天霉菌数量最

少。晾晒第 4 天与酵母菌距离最近，说明晾晒 4 天
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燕麦附着酵母菌数量最多，晾晒第 1 天和 2 天与好

氧细菌在第三象限，且距离较近，表明晾晒第 1 天和

第 2 天好氧细菌数量最多。晾晒第 5 天与大肠菌群

距离较近，表明晾晒第 5 天燕麦附着的大肠菌群

最多。

2. 3　饲用燕麦干草和表土真菌群落结构

2. 3. 1　真菌丰富度及多样性　表 1 结果显示，晾晒

第 1 天时，Chao1 指数为 72. 28，晾晒至第 3 天时，

Chao1 指数逐渐上升并达到最大值 87. 75，晾晒至第

4 天时，Chao1 指数下降至 69. 94，晾晒至第 5 天时，

Chao1 指数提升至 82. 03。晾晒第 4 天时，OTU、

Simpson 和 Shannon 指数低于其他时间，说明该时间

饲用燕麦表面附着真菌多样性降低。但从显著水平

（P-value）来看，晾晒时间对饲用燕麦附着真菌群落

的丰富度和多样性指数的影响均未达到显著水平。

Coverage指数均为 1. 00，表明测序宽度较全面，检测

的数据足以代表各处理的附着真菌群落特征。

图 1　不同晾晒时间饲用燕麦微生物数量

Fig. 1　Microorganism population of oat at different dry day
注：图 1（a）中同一折线不同大写字母表示组间具有显著差异（P<0. 05）。下同

Note： In Figure 1（a）， different uppercase letters used for the same line indicate significant differences between groups （P < 0. 05）.  The same 
convention applies below

图 2　不同晾晒时间土壤微生物数量的影响

Fig. 2　Effects of air-drying duration on soil microbial population

图 3　燕麦晾晒时间与微生物数量对应分析

Fig. 3　Correspondence analysis of oat drying time and micro⁃
bial quantity

注：圆点表示燕麦晾晒时间，菱形表示 4 种不同的微生物群落

Note： The dot indicates the drying time of oats， and the diamond indi⁃
cates four different microbial communities
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表 2 结果显示，晾晒时间对表土真菌群落和多

样性指数无显著影响。此外，Coverage 指数均为

1. 00，表明测序宽度较全面，检测的数据足以代表

表土的附着真菌群落特征。

2. 3. 2　真菌门水平群落组成　样品在门水平上的

真菌群落组成如图 4 所示。研究结果表明，子囊菌

门（Ascomycota）和担子菌门（Basidiomycota）是各

样品中最主要的真菌类群。

在全部样品中，子囊菌门平均相对丰度最高

（72. 24%），担子菌门次之（21. 10%）。此外，还检

测到一定比例的未分类真菌（Fungi_unclassified，
3. 82%）、壶菌门（Chytridiomycota，2. 01%）和接合

菌门（Zygomycota，0. 71%）。

在燕麦晾晒过程中，子囊菌门在晾晒初期（1 d）
丰度较低（26. 17%）。随晾晒时间延长，其丰度显

著上升，至第 4 天达到峰值（76. 21%），第 5 天略有

下降。与子囊菌门趋势相反，担子菌门在晾晒第 1
天占绝对优势（73. 74%），随后大幅下降，至第 4 天

降至 23. 58%，后期（5 d）小幅升高。

晾晒第 1 天时，燕麦根系及根际土（r_soil）中的

子囊菌门丰度（72. 81%~81. 32%）远高于同期的燕

麦地上部分。表土（topsoil）中的子囊菌门在整个观

测期内均保持在较高水平（80. 22%~90. 08%）。

2. 3. 3　真菌属水平群落组成　晾晒过程中前 30 真

菌属相对丰度变化如图 5 所示，其中饲用燕麦总优

势 属 主 要 包 括 ：布 勒 担 孢 酵 母 属（Bulleromyces，

19. 22%）、帚枝霉属（Sarocladium，16. 12%）、微座

孢属（Microdochium，15. 14%）、隐球菌属（Crypto⁃

coccus，11. 07%）、拟头状束梗霉属（Gibellulopsis，

7. 07%）、链格孢属（Alternaria，6. 38%）、癣囊腔菌

属（Plectosphaerella，6. 04%）、担 子 菌 门 未 分 类

（Basidiomycota_unclassified，5. 35%）、假丝酵母菌

属（Pseudozyma，4. 34%）等 。 其 中 Bulleromyces、

Cryptococcus和Pseudozyma的相对丰度随着晾晒时间

的延长呈降低的趋势，而其他菌属的相对丰度随晾

晒时间的延长基本呈增加的趋势。晾晒过程中表

土的总优势菌属主要包括：Alternaria（33. 72%）、

Sarocladium（4. 44%）、Plectosphaerella（6. 50%）、

表 1　晾晒 5 天饲用燕麦干草附着真菌群落的丰富度和多样性指数

Table 1　Epiphytic fungi community abundance and diversity index of oat hay
样本  Samples

oat-1d
oat-2d
oat-3d
oat-4d
oat-5d
SEM

P-value

可操作分类单元  OTUs
70
78
84
67
79
7

0.47

香农指数  Shannon
3.39
3.72
3.52
2.73
3.66
0.33
0.26

辛普森指数  Simpson
0.82
0.84
0.81
0.65
0.82
0.06
0.24

Chao1 指数  Chao1
72.28
79.12
87.75
69.94
82.03

7.94
0.52

覆盖度  Coverage
1.00
1.00
1.00
1.00
1.00
--
--

注：oat-1d，燕麦晾晒 1 天；oat-2d，燕麦晾晒 2 天；oat-3d，燕麦晾晒 3 天；oat-4d，燕麦晾晒 4 天；oat-5d，燕麦晾晒 5 天；SEM，平均值的标准

误差

Note： oat-1d， oats dried for 1 day； oat-2d， oats dried for 2 days； oat-3d， oats dried for 3 days； oat-4d， oats dried for 4 days； oat-5d， oats 
dried for 5 days； SEM： standard error of the mean

表 2　晾晒 5 天表土附着真菌群落的丰富度和多样性指数

Table 2　Epiphytic fungi community abundance and diversity index of oat
样本  Samples

soil-1d
soil-2d
soil-3d
soil-4d
soil-5d
SEM

P-value

可操作分类单元  OTUs
240
273
215
268
299

24.95
0.1823

香农指数  Shannon
4.04
4.73
4.06
4.50
4.78
0.30

0.2570

辛普森指数  Simpson
0.79
0.88
0.82
0.86
0.84
0.04

0.5030

Chao1 指数  Chao1
252.34
288.91
231.84
280.13
324.71

28.93
0.2285

覆盖度  Coverage
1.00
1.00
1.00
1.00
1.00
--
--

注：soil-1d，表土 1 天样本；soil-2d，表土 2 天样本；soil-3d，表土 3 天样本；soil-4d，表土 4 天样本；soil-5d，表土 5 天样本；SEM，平均值的

标准误差

Note： soil-1d， Topsoil samples at 1 day of drying； soil-2d， Topsoil samples at 2 days of drying； soil-3d， Topsoil samples at 3 days of 
drying； soil-4d， Topsoil samples at 4 days of drying； soil-5d， Topsoil samples at 5 days of drying； SEM， standard error of the mean
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Gibellulopsis（4. 61%）、异旋孢腔菌属（Cochliobolus，
6. 50%）、肉 座 菌 科 未 分 类（Hypocreales_unclassi⁃
fied，5. 13%）、漆 斑 菌 属（Myrothecium，4. 33%）、

Fungi_unclassified（8. 18%）等。其中，Sarocladium、

Cochliobolus和 Hypocreales_unclassified 的丰度值随

着晾晒时间的延长呈增加趋势，而其他菌属的丰度

随晾晒时间延长呈下降趋势。

晾 晒 过 程 中 表 土 的 总 优 势 菌 属 主 要 包 括 ：

Alternaria（33. 72%），Sarocladium（4. 44%），

Cochliobolus（6. 50%），其 中 Sarocladium 和

Cochliobolus 丰度值随着晾晒时间的延长呈增加趋

势，Alternaria 丰度值随着晾晒时间的延长呈降低

趋势。

2. 4　晾晒时间对饲用燕麦和表土真菌群落结构的

相关性分析

2. 4. 1　饲用燕麦真菌群落属水平相关分析　燕麦

干草晾晒期间（1~5 d）表面附着真菌属水平丰度前

30 的真菌 Spearman 相关分析（正相关阈值 R≥0. 5，
负相关阈值 R≤0. 5，P 值阈值 P<0. 05）结果如图 6

所示。 Bulleromyces，Cryptococcus 和 Sporidiobolus
三 者 之 间 显 著 正 相 关 ，Plectospaerella 与 Sporid⁃
iobolus显著负相关。

2. 4. 2　表土真菌群落属水平相关关系　表土优势

菌 Alternaria（33. 72%））与 Cochliobolus（6. 50%）

显 著 负 相 关 ，Gibellulopsis（4. 61%）与 Hypocre⁃
ales_unclassified（5. 13%）显著负相关。Plectosphae⁃
rella（6. 50%）与 Pyrenophora 显 著 正 相 关 。 其 他

TOP7 里的优势菌之间相关性不显著。

2. 4. 3　燕麦与表土优势菌相关关系　本研究基于

Pearson 相关性分析，探讨了燕麦与土壤中丰度前

10 位的真菌属之间的关系（图 8）。结果显示：燕麦

中的 Alternaria 与土壤中的 Sarocladium 呈显著负

相关；燕麦中的 Plectosphaerella 以及 Idriella 分别与

土壤中的 Sarocladium 和 Acremonium 呈显著正相

关。进一步分析表明，显著影响土壤真菌群落的真

菌 属 主 要 包 括 Alternaria， Sarocladium，

Cochliobolus 和 Cyphellophora；而显著影响燕麦真

菌群落的真菌属则主要由 Microdochium，Bullero⁃
myces和 Plectosphaerella 组成。

图 4　样品中真菌门水平群落组成

Fig. 4　Fungal phylum level community composition in samples
注： oat_1d~5d，燕麦晾晒  1~5 天样本；r_soil_1d，燕麦根土晾晒  1 天样本；root_1d，燕麦根晾晒  1 天样本；topsoil_1d~5d，表土晾晒 1~5 天

样本

Note： oat_1d-5d， Oat samples dried for 1-5 days； r_soil_1d， Rhizosphere soil samples dried for 1 day； root_1d， Root samples dried for 1 day； 
topsoil_1d-5d， Topsoil samples dried for 1-5 days
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3　讨论

3. 1　晾晒时间对饲用燕麦干草及表土微生物群落

结构的影响研究

一般来说，牧草中的霉菌区系除受环境因素影

响外，还受到牧草品质的影响，牧草营养成分的不

同、水分含量差异等都将影响干草调制过程中的微

生物区系。霉菌的种类和数量能基本反映牧草的

安全状况。我国饲料卫生标准 GB13078-2017［13］中

规定的霉菌限量标准为<4×104 cfu·g-1，细菌总数

的限量标准为<2×106 cfu·g-1。本研究测定发现，刈

割初期饲用燕麦的霉菌数量平均为  6×10³ CFU·g-1，

符合国家标准（<4×10⁴ CFU·g-1）。然而，在晾晒

第 2 至 5 天，霉菌数量急剧攀升至 1. 1×10⁵~6. 25×
10⁵ CFU·g-1，显著超标。而刈割初期饲用燕麦的好

氧菌数量平均为  7. 9×10⁷ CFU·g-1，已远超国标限

量（<2×10⁶ CFU·g-1）。晾晒第 2 至 5 天，其数量

进一步增至 1. 27×10⁸~8. 4×10⁸ CFU·g-1。可能

是由于晾晒初期饲用燕麦水分含量较高抑制霉菌

繁殖但好氧细菌数量大量增加，而晾晒中后期时

图 5　饲用燕麦、表土附着真菌群落相关性热图

Fig. 5　Correlation Heat Map of Fungal Communities in Topsoil and Feed Oats
注：图中每行代表一个微生物属，横坐标中 oat_1d~5d 表示燕麦晾晒 1~5 天样本；r_soil_1d 表示燕麦根土晾晒 1 天样本；root_1d 表示燕麦根晾

晒 1 天样本；topsoil_1d~5d 表示表土晾晒 1~5 天样本。不同位置的色块代表对应位置菌群的相对表达量，红色代表表达量相对较高，蓝色代

表表达量相对较低

Note： Each row represents a microbial genus.  On the horizontal axis， oat_1d-5d， Oat samples dried for 1-5 days； r_soil_1d， Rhizosphere soil 
samples dried for 1 day； root_1d， Root samples dried for 1 day； topsoil_1d-5d， Topsoil samples dried for 1-5 days.  Color blocks at different posi⁃
tions represent the relative abundance of the microbiota at the corresponding position； red indicates a relatively higher abundance， while blue indi⁃
cates a relatively lower abundance
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图 6　饲用燕麦真菌群落属水平相关关系

Fig. 6　The correlation of fungal community in forage oats at genus level

图 7　表土真菌群落属水平相关关系

Fig. 7　Correlation of surface soil fungal community at genus level
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水分含量和温湿度均达到霉菌繁殖最适条件导致

霉菌数量大幅增加。同时晾晒过程中植物细胞破

裂释放胞内营养物质糖类、氨基酸、有机酸，也为微

生物提供丰富底物。本研究为探究霉菌来源问题，

检测了饲用燕麦在晾晒过程中真菌群落结构的多

样性以及晾晒地表面土壤的真菌群落结构的多样

性。研究发现，除去未分类的真菌，在已鉴定分类

地位的真菌中，子囊菌门和担子菌门是相对丰度最

高的真菌门。研究发现主要产毒菌属（Fusarium，

Aspergillus， Penicillium）均属于子囊菌门，而在本

图 8　燕麦与表土真菌群落属水平相关关系

Fig. 8　Correlation between oat varieties and the fungal community composition in the topsoil at the genus level
注：正相关以红色表示，负相关以绿色表示。*表示在 P<0. 05 水平上具有显著差异，**表示在 P<0. 01 水平上具有显著差异。方块图的大小

表示相关系数的大小，颜色的深浅表示相关系数的重要性；图中 Soil（土壤）和 Oat（燕麦）与各指标间的连线，反映了具体菌属对两者指标的显

著影响。线条粗细代表显著性的强弱，线条越粗表示影响越显著；灰色连线则表示在 P=0. 05 水平上无显著影响

Note： Red and green colors indicate positive and negative correlations， respectively.  * and ** indicate significant differences at the P<0. 05 and 
P<0. 01 levels， respectively.  The size of the squares represents the magnitude of the correlation coefficient， while the color intensity reflects the 
significance of the correlation.  The lines connecting Soil and Oat to various indexes reflect the significant influence of specific bacterial genera on 
both soil and oat indicators.  Line thickness represents the strength of significance， with thicker lines indicating a more significant impact； gray lines 
indicate no significant effect at the P=0. 05 level
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研究中子囊菌门也是优势菌门，这代表燕麦晾晒过

程中受到了产毒菌侵害［14］。其次，研究也发现担子

菌门具备耐干燥胁迫能力，可在低水分活度环境存

活且代谢基质以可溶性糖类为主，这也充分解释了

担子菌门可以在晾晒过程中一直存活［15］。

饲用燕麦优势菌属中 Bulleromyces（19. 22%）、

Cryptococcus（11. 07%）和 Pseudozyma（4. 34%）的

相对丰度随着晾晒时间的延长呈降低的趋势。同

时也有研究发现，西兰花收获后的真菌菌属中同样

出现了 Bulleromyces 菌属，与本研究结果相一致［16］。

Andrea 研究发现 Alternaria 可侵染寄主植物引发病

害，并诱导病变组织周围细胞壁发生木质素与纤维

素沉积增加以及木质化和木栓化，Alternaria 的含

量同样随晾晒时间增加而上升  ［17］。Bulleromyces，
Cryptococcus，Pseudozyma 均为担子菌酵母，均在高

水分下有良好的活性，而随水分含量降低活性逐渐

下降［18］，在本研究中随晾晒时间的延长同样证实了

这一观点。

3. 2　 饲 用 燕 麦 干 草 和 表 土 真 菌 群 落 结 构 的 相 关

关系

本研究对饲用燕麦附着微生物、表土微生物进

行了相关性分析，饲用燕麦属水平相关分析表明，

Plectosphaerella 与 Sporidiobolus 显著负相关，这可

能是由于 Plectosphaerella 作为纤维降解菌，分泌纤

维素酶争夺植物细胞壁资源［19］，而 Sporidiobolus 依
赖简单碳源，在晾晒中后期面临所需营养匮乏［20-21］。

在表土微生物中研究发现表土优势菌 Alternaria
（相对丰度 33. 72%）与 Cochliobolus（6. 50%）呈显

著负相关，暗示二者存在生态位竞争或拮抗关系；

而  Plectosphaerella（6. 50%）与  Pyrenophora 显著正

相关，Gibellulopsis（4. 61%）与  Hypocreales_unclas⁃
sified（5. 13%）显著负相关，反映表土真菌群落内部

分化出竞争与共生亚群。除了燕麦与土壤内部的

相互作用外，Pearson 相关性分析进一步揭示了土壤

真菌可能通过迁移和种间竞争显著影响燕麦表面

真菌群落的组成。燕麦样品中的  Plectosphaerella
和 Idriella 通常被界定为典型的土传真菌，常作为根

腐病原菌或根系兼性内生菌在植物根际活跃定

殖［22］。本研究发现它们分别与土壤中的 Sarocla⁃
dium 和 Acremonium 呈显著正相关，这佐证了真菌

群落从地下向地上的迁移机制。Sieber 等的研究指

出，Acremonium 和  Sarocladium 作为典型的内生真

菌，具备经由根系侵染并系统性向上输送至茎叶的

能 力［23］。 土 壤 中 较 高 的 Sarocladium 和 Acremo⁃
nium 丰度往往指示着适宜真菌定殖的根际环境或

较高的土壤菌源负荷，从而协同促进了同样源于土

壤的 Plectosphaerella 和 Idriella 对燕麦根系的侵染

及向地上部分的累积。此外，燕麦中的 Alternaria
与土壤中的 Sarocladium 呈显著负相关，Alternaria
作为典型的田间附生真菌（Field fungi），在晾晒过程

中面临来自土壤源真菌的竞争压力。土壤中的

Sarocladium 可 能 通 过 拮 抗 作 用 降 低 了 燕 麦 中  
Alternaria 的丰度，已有研究表明  Sarocladium 属真

菌能产生具有抑菌活性的次级代谢产物，这可能直

接抑制了  Alternaria 的增殖［24］。

4　结论

本研究得出晾晒时间是影响饲用燕麦干草微生

物安全的关键因素，晾晒超过 2天会导致霉菌和好氧

细菌数量显著超标。真菌群落动态分析揭示了子囊

菌门和担子菌门为燕麦和表土中的优势菌群，且燕

麦 中 布 勒 担 孢 酵 母 属（Bulleromyces）、帚 枝 霉 属

（Sarocladium）为 优 势 菌 属 ，而 表 土 中 帚 枝 霉 属

（Sarocladium）、链格孢属（Alternaria）为优势菌属，

且相关性分析表明，表土中以 Sarocladium 和  Acre⁃
monium 为主导的潜在内生致病类群，转变为植物上

Plectosphaerella 和  Idriella 为主导的土传根腐病原

菌群落，证明表土中的病原菌可能会流向植物中，证

实晾晒期间表土真菌是饲用燕麦表面真菌的重要来

源。因此，为了控制真菌微生物污染，最大限度减少

燕麦与污染表土的接触时间，建议在生产实践中将

饲用燕麦干草的晾晒时间严格限制在 2天以内。
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