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摘要：为探究复合菌剂（含植物乳杆菌 Lactobacillus plantarum、枯草芽孢杆菌 Bacillus subtilis、黑曲霉 Aspergillus 

niger）及其与糖蜜或纤维素酶复配对玉米（Zea mays L. ）秸秆的青贮品质及微生物多样性的影响，本试验采用单因

素随机设计，设对照组（CK）、复合菌剂组（BC）、复合菌+糖蜜组（FT）、复合菌+纤维素酶组（FX）4 个处理。每组 3
次重复，经室温发酵 30 d 后，开封取样测定其营养成分、发酵品质及微生物多样性。结果显示，与 CK 组相比，BC，

FT 和 FX 组的粗蛋白和粗灰分含量显著升高，中性洗涤纤维和酸性洗涤纤维含量显著降低；FX 组氨态氮和乙酸含

量最高，分别为 9. 13%DM，1. 95%DM。熵权-TOPSIS 评价结果显示 FX 组品质最优，相对贴近度 Ci=0. 510。微

生物多样性分析表明，BC，FT 和 FX 组显著降低群落丰富度和多样性。门水平上，各组优势菌门为芽孢杆菌门，FX
组相对丰度最高；其次为假单胞菌门，相对丰度以 CK 组最高。属水平上，CK 组优势菌属主要为布氏乳杆菌 Lenti⁃

lactobacillus、芽孢乳杆菌属 Sporolactobacillus、梭菌属 Lactiplantibacillus 和植物乳杆菌属，而 BC，FT，FX 组以布氏

乳杆菌为主。综上，复合菌剂能显著改善玉米秸秆青贮品质并改变其微生物群落结构，其中 FX 组（菌酶协同）青贮

效果最佳。
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Abstract：The experiment was designed to investigate the effects of the composite bacterial agent composed of 
Lactobacillus plantarum， Bacillus subtilis and Aspergillus niger and its compounding with molasses or cellulase 
on the silage quality and microbial diversity of corn straw.  A single-factor randomized design was adopted with 
four treatments： control group （CK）， composite fungicide group （BC）， composite fungus with molasses group 
（FT）， and composite fungus with cellulase group （FX）.  Each group was replicated three times， and after 30-
day fermentation at room temperature， the samples were opened and sampled to determine their nutrient compo⁃
sition， fermentation quality and microbial diversity.  The results showed that compared with the CK group， the 
crude protein （CP） and crude ash （Ash） contents in BC， FT and FX groups increased significantly， while the 

doi：10. 11733/j. issn. 1007-0435. 2026. 06. 033
引用格式：马向东, 撒多文, 刘会越， 等 . 菌酶协同对玉米秸秆青贮品质及微生物群落的影响[J]. 草地学报,2026,34(6):2306

−2315
MA Xiang-dong, SA Duo-wen, LIU Hui-yue, et al. Effects of Bacteria-Enzyme Synergy on Silage Quality and Micro⁃
bial Community of Corn Straw[J]. Acta Agrestia Sinica,2026,34(6):2306−2315

收稿日期：2025-07-03；修回日期：2025-08-01
基金项目：呼和浩特市科技计划项目农牧交错区玉米秸秆饲用化技术研发与示范（2023-农-6）资助

作者简介：马向东（2000-），男，回族，宁夏银川人，硕士研究生，主要从事饲草料加工与利用研究，E-mail：12024131594@stu.nxu.edu.cn；
*通信作者 Author for correspondence，E-mail：Luqiang@nxu.edu.cn



第  6 期 马向东等：菌酶协同对玉米秸秆青贮品质及微生物群落的影响

neutral detergent fiber （NDF） and acid detergent fiber （ADF） contents decreased significantly.  The FX group 
had the highest contents of ammonia nitrogen （NH ₃-N， 9. 13%DM） and acetic acid （AA， 1. 95%DM）.  The 
Entropy Weight-TOPSIS evaluation indicated that the FX group had the best quality with a relative closeness 
degree （Ci） of 0. 510.  Microbial diversity analysis showed that BC， FT and FX groups significantly reduced 
community richness and diversity.  At the phylum level， the dominant phylum in all groups was Bacillota， with 
the highest relative abundance in the FX group， followed by Pseudomonadota with the highest abundance in the 
CK group.  At the genus level， the dominant genera in the CK group were mainly Lentilactobacillus， Sporolac⁃
tobacillus， Clostridium， and Lactiplantibacillus， while the BC， FT and FX groups were dominated by Lenti⁃
lactobacillus.  In conclusion， the composite bacterial agent significantly improved the silage quality of corn 
stover and altered its microbial community structure， with the FX group （bacteria enzyme synergism） showing 
the best silage effect.
Key words：Corn straw；Silage；Bacterial enzyme synergism；Fermentation quality；Nutrient content；Microbial 
diversity

近年来，随着我国畜牧业的快速发展，青贮饲

料供应短缺问题日益凸显。玉米（Zea mays L. ）作
为我国广泛种植的农作物，每年产生大量秸秆，常

被焚烧、废弃或就地还田，这不仅造成环境污染，也

导致资源严重浪费［1-2］。青贮是储存新鲜饲草的重

要技术，通过乳酸菌厌氧发酵将可溶性糖转化为乳

酸，降低青贮饲料 pH 值并抑制有害微生物，从而保

持和提升饲料营养价值，延长保存期［3-4］。然而，玉

米秸秆作为常见青贮原料，虽具有较高的营养价

值，但也存在含水量偏低、可溶性碳水化合物含量

少、乳酸菌附着量不足及缓冲能力强等特性，直接

青贮往往难以达到预期效果［5-7］。现有研究表明，外

源添加发酵促进剂可有效加速发酵进程并改善青

贮品质［8-9］。例如，Li 等［10］研究表明，添加乳酸菌和

糖蜜均能提高羊草（Leymus chinensis）青贮品质，具

体表现为显著降低 pH 值和氨态氮含量，提高粗蛋

白和水溶性碳水化合物含量，其中乳酸菌与糖蜜联

合添加青贮效果最佳，可显著增加乳酸菌相对丰

度，降低微生物多样性，抑制有害微生物生长。

Zhao 等［11］发现，大豆渣与玉米秸秆混合青贮时添加

乳酸菌和纤维素酶可优化发酵品质与微生物群落

结构。在黄花苜蓿（Medicago falcata L. ）中，乳酸

菌和纤维素酶的复合添加可显著降低 pH 值、中性

洗涤纤维、酸性洗涤纤维含量及氨态氮与总氮比

值［12］。董宇等［13］研究显示，枯草芽孢杆菌与黑曲霉

复配可改善甜高粱秸秆发酵品质，提升粗蛋白含

量、乳酸与乙酸含量，降低中性洗涤纤维和酸性洗

涤纤维含量。史金红等［14］的研究结果表明，植物乳

杆菌、枯草芽孢杆菌和黑曲霉组成的复合发酵菌群

可显著改善柠条（Caragana korshinskii）青贮的营养

品质与木质纤维素降解效率。然而，现有研究多聚

焦单一添加剂或复配组合的短期效果，而对复合菌

剂与碳源或酶制剂协同作用的研究鲜见报道。

基于此，本研究以内蒙古呼和浩特和林格尔县

樊家窑乡地区玉米秸秆为原料，通过设置复合菌剂

单施及与糖蜜、纤维素酶复配处理，分析不同添加

剂对玉米秸秆青贮营养品质、发酵特性及微生物多

样性的影响，以期为筛选优质饲料添加剂组合，优

化玉米秸秆青贮品质提供参考。

1　材料与方法

1. 1　试验材料

供试玉米秸秆取自内蒙古呼和浩特市和林格

尔县樊家窑乡试验田，为当地主栽品种‘先玉 335’，
于 2024 年 10 月收获后切短揉丝处理 2~3 cm 备用。

复 合 菌 剂 由 植 物 乳 杆 菌 Lactobacillus plantarum
（OR591302）、枯 草 芽 孢 杆 菌 Bacillus subtilis
（OR591286） 和 黑 曲 霉 Aspergillus niger
（ARCC16404）组 成 ，各 菌 种 活 菌 数 均 ≥1×107 
CFU·g-1，纤维素酶活≥10000 U·g-1，购自宁夏益

润生生物科技有限公司。纤维素酶和糖蜜购自赛

罕区博尔实验仪器耗材经营部。

1. 2　试验设计

试验采用单因素完全随机设计，设 4 个处理组，

分别为对照组（CK）；复合菌剂组（BC，添加植物乳

杆菌、枯草芽孢杆菌和黑曲霉，各菌剂等比例添加 5 
g·kg-1）；复合菌+糖蜜组（FT，在 BC 基础上添加

2% 糖蜜）；复合菌+酶制剂组（FX，在 BC 基础上添

加 2% 纤维素酶）。各添加剂均置于 20 mL 无菌水

中混匀，CK 组添加等量无菌水。每组 3 次重复，将

玉米秸秆与添加剂充分混匀 ，调节水分含量至

65%，随后装入聚乙烯袋，每袋质量 500 g，压实并真空
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密封，在室温条件下青贮 30 d 后取样测定相关指标。

1. 3　测定指标及其方法

1. 3. 1　营养成分　青贮样品在 105℃烘箱中杀青

30 min，随后于 65℃烘干 48 h 至恒重，测定干重并计

算干物质（Dry matter，DM）含量。烘干样经粉碎过

40 目筛后用于测定营养成分，其中粗蛋白（Crude 
protein，CP）含量采用凯氏定氮法测定［15］；粗脂肪

（Ether extract，EE）含量采用索氏提取法测定［16］；中

性洗涤纤维（Neutral detergent fiber，NDF）和酸性洗

涤 纤 维（Acid detergent fiber，ADF）含 量 采 用

ANKOM2000i 纤 维 自 动 分 析 仪 测 定［17］；粗 灰 分

（Crude ash，Ash）采用燃烧法测定［4］。

1. 3. 2　发酵品质　称取 20 g 玉米青贮样品，加入

180 mL 蒸馏水，经高速匀浆机匀质 30 s，4 层纱布过

滤后，取浸提液测定 pH 值、乳酸（Lactic acid，LA）、

乙 酸（Acetic acid，AA）和 氨 态 氮（Ammonia nitro⁃
gen，NH3-N）含量。其中 pH 值使用雷磁 PHS-3C 
pH 计测定；NH3-N 含量采用苯酚-次氯酸钠比色法

测定［18］；AA 和 LA 采用高效液相色谱法测定［14］。

色谱条件：色谱柱 Shodex Rspak KC-811，流动相

3 mmol·L-1高氯酸，流速 1 mL·min-1，进样量 5 μL，

柱温 50℃。

1. 3. 3　微生物多样性　取 20 g 青贮样品，使用 E.
Z. N. A.  Soil DNA Kit 提取微生物总 DNA。经 1%
琼脂糖凝胶电泳和 NanoDrop2000 分光光度计检测

纯度与浓度后，对 16S rRNA 基因 V3~V4 区进行

PCR 扩增，引物为 338F（5ʹ-ACTCCTACGGGAG⁃
GCAGCAG-3ʹ）和 806R（5ʹ-GGACTACHVGGGT⁃
WTCTAAT-3ʹ）。PCR 体系 20 μL，程序为 95℃预

变 性 3 min、27 个 循 环（95℃ 30 s，55℃ 30 s，72℃ 
30 s）、72℃延伸 10 min。PCR 产物经 2% 琼脂糖凝

胶回收纯化后，委托上海美吉生物使用 Illumina 
NextSeq 2000 平台进行双端测序。

1. 4　构建综合得分评价方法

1. 4. 1　熵值法评价方法　建立标准化矩阵，计算

公式见（1）~（2）正向指标：

yij =
χij - min ( )χij

max ( )χij - min ( )χij

+ 0. 0001 （1）

负向指标：

y ij =
max ( )χij - χij

max ( )χij - min ( )χij

+ 0. 0001 （2）

式中 xij为原始数据。

采用熵值法计算每个指标的权重，计算公式见

（3）~（6）。

Pij = yij

∑i = 1
n yij

（3）

ej = -k ∑i = 1
n Pij lnPij （4）

gj = 1 - ej （5）

W j = gi

∑i = 1
n gi

（6）

式中 ej第 j 个指标的熵值；gi为差异系数；Wj各

指标权重。其中 k=1/lnn，k>0，0≤ej≤1，ln 是自然

对数。

1. 4. 2 熵权 -TOPSIS 法 计算正理想值的距离

D+、负理想值的距离 D-以及不同处理青贮的相对

贴近度 Ci。Ci越高，样本综合品质越优。计算公式

如（7）~（9）

Di
+ = ∑j = 1

m ( )Zij - Zj
+ 2

（7）

Di
- = ∑j = 1

m ( )Zij - Zj
- 2

（8）

Ci = D-
i

D+
i + D-

i

（9）

式中 Zj
+为正向理想解；Zj

-负向理想解；Zij为归

一化后的数据。

1. 5　数据处理与方法

数据经 Excel 整理后，使用 SPSS 27. 0 进行单

因素方差分析和 LSD 多重比较。结果以“平均值±
标准误差”表示，P<0. 05 为差异显著。微生物原始

数据经 fastp（version 0. 19. 6）质控［19］、FLASH（ver⁃
sion 1. 2. 11）拼 接［20］，利 用 Qiime2［21］流 程 中 的

DADA2［22］插 件 进 行 扩 增 子 序 列 变 体（Amplicon 
sequence variant，ASV）降 噪 处 理 ，基 于 Silva 16S 
rRNA 数 据 库（v138）进 行 物 种 分 类 注 释 ，采 用

mothur［23］软件计算 Alpha 多样性指数和 Beta 多样

性，基于 Bray-curtis距离进行主坐标分析（PCoA）以

展示样本间微生物群落结构差异，并采用 PER⁃
MANOVA 非参数检验分析组间群落结构差异的显

著性。从门到属水平丰度显著差异的菌群通过

LEfSe［24］分析（LDA>2，P<0. 05）筛选。使用冗余

分析（Redundancy analysis，RDA）和 Spearman 相关

性分析探究微生物群落与营养成分、发酵指标的关

联性。
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2　结果与分析

2. 1　菌酶协同对玉米秸秆青贮营养成分的影响

由 表 1 可 知 ，BC，FT 和 FX 组 的 CP 和 Ash
含 量 显 著 高 于 CK 组（P<0. 05）；BC，FT 和 FX

组 的 NDF 含 量 较 CK 组 分 别 降 低 了

10. 84%DM，13. 44%DM，5. 44%DM；与 CK 组相

比，BC，FT 和 FX 组的 ADF 含量显著下降（P<
0. 05），但 FT 和 FX 两 组 间 ADF 含 量 无 显 著

变化。

2. 2　菌酶协同对玉米秸秆青贮发酵品质的影响

由表 2 可知，BC，FT 和 FX 组 NH3-N 含量均显

著高于 CK 组（P<0. 05），FX 组 AA 含量显著高于

CK 组（P<0. 05），FX 组 NH3-N 和 AA 含量最高，分

别为 9. 13%DM，1. 95%DM。 pH 值和 LA 含量组

间无显著差异。

2. 3　熵权--TOPSIS 综合评价

本 研 究 选 择 DM，Ash，CP，EE，LA，AA，

NH3-N，pH，NDF，ADF 共 10 个代表性指标，采用

熵权 -TOPSIS 法进行综合品质评价。由表 3 可

知，利用熵权法计算各指标权重，结果显示各指标

权 重 分 布 于 7. 2404%~18. 9166%，其 中 pH 值 权

重最高（18. 9166%），其次为乳酸和乙酸。由此计

算得到的青贮饲料品质综合评价排序见表 4，FX
组的 Ci 最高（Ci=0. 510），表明其综合品质最优。

BC 组次之（Ci=0. 484）。而 FT 组因纤维降解效

果 较 小 且 pH 值 较 高 ，综 合 得 分 最 低（Ci=
0. 374）。

表 1　菌酶协同对玉米秸秆青贮营养成分的影响

Table 1　Effects of bacterial-enzyme synergism on the nutrient composition of corn straw silage

处理

Treatment

CK
BC
FT
FX

干物质

（Dry matter,DM）/
%FW

28.75±0.87a

26.45±0.39a

28.13±0.83a

27.22±0.50a

粗蛋白

（Crude protein,CP）/
%DM

9.24±0.07b

9.99±0.26a

10.04±0.07a

10.42±0.15a

粗灰分

（Crude ash,Ash）/
%DM

5.98±0.17b

6.62±0.15a

6.54±0.03a

6.75±0.16a

粗脂肪

（Ether extract,EE）/
%DM

3.47±0.02a

3.63±0.17a

3.66±0.03a

3.73±0.12a

中性洗涤纤维

（Neutral detergent 
fiber,NDF）/

%DM
50.90±1.16a

45.38±1.2bc

44.06±0.63c

48.13±1.58ab

酸性洗涤纤维

（Acid detergent 
fiber, ADF）/

%DM
35.92±0.31a

29.17±0.27c

30.91±1.08bc

32.65±0.95b

注：同列数据不同字母表示差异显著（P<0. 05）；FW 表示鲜重，DM 表示干重。下同

Note： Different letters in the same column indicate significant differences （P<0. 05）； FW stands for fresh weight， DM stands for dry 
weight.  The same as below

表 2　菌酶协同对玉米秸秆青贮发酵品质的影响

Table 2　Effects of bacterial-enzyme synergism on the fermentation quality of corn straw silage
处理

Treatment
CK
BC
FT
FX

pH 值

pH value
3.73±0.02a

3.81±0.15a

3.81±0.02a

3.80±0.06a

氨态氮

（Ammonia nitrogen, NH3-N）/%DM
4.62±0.47c

6.70±0.41b

7.18±0.59b

9.13±0.83a

乳酸含量

（Lactic acid,LA)/%DM
4.52±0.50a

3.61±0.16a

3.72±0.31a

4.23±0.13a

乙酸含量

（Acetic acid,AA）/%DM
0.84±0.25b

1.60±0.31ab

1.41±0.17ab

1.95±0.41a

表 3　熵权法权重计算结果

Table 3　Entropy weight method weight calculation results
指标  Index
粗灰分 Ash
粗蛋白 CP
粗脂肪 EE
乳酸 LA
乙酸 AA

氨态氮 NH3-N
干物质 DM

pH
中性洗涤纤维 NDF
酸性洗涤纤维 ADF

熵值  Entropy value
0.8018
0.7942
0.7948
0.6586
0.6808
0.7709
0.7314
0.4820
0.7667
0.7808

差异系数  Variance factor
0.1982
0.2058
0.2052
0.3414
0.3192
0.2291
0.2686
0.5180
0.2333
0.2192

权重  Weighting/%
7.2404
7.5169
7.4938

12.4691
11.6596

8.3687
9.8115

18.9166
8.5190
8.0043
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2. 4　 菌 酶 协 同 对 玉 米 秸 秆 青 贮 微 生 物 多 样 性 的

影响

2. 4. 1　菌酶协同对玉米秸秆青贮微生物 Alpha 多

样性的影响　各组青贮微生物 Alpha 多样性指数见

图 1。各处理组覆盖度指数均为 0. 999，说明测序结

果合理，充分覆盖微生物群落。CK 组的 Chao 1 指

数和 Shannon 指数显著高于处理组（P<0. 05），表
明 CK 组微生物物种更丰富且分布均匀，Shannon 指

数数值由高到低的顺序依次为 CK>FT>BC>
FX，CK 与 FT，BC 组 间 差 异 极 显 著（P<0. 01）。

CK 组的 Simpson 多样性指数最低，为 0. 11，与 BC，

FX 组间差异极显著（P<0. 01）。

2. 4. 2　菌酶协同对玉米秸秆青贮微生物 Beta 多样

性的影响　不同处理组青贮样品PCoA结果如图 2所

示，PC1和PC2对结果差异的贡献度的分别为51. 84%
和 18. 50%，CK与不同添加剂组的个体之间存在显著

表 4　菌酶协同对玉米秸秆青贮饲料品质综合评价

Table 4　Comprehensive evaluation of corn straw silage quality affected by bacterial-enzyme synergy
处理

Treatment
CK
BC
FT
FX

正理想解距离

Positive ideal solution distance(D+)

0.246
0.224
0.254
0.194

负理想解距离

Negative ideal solution distance(D-)

0.227
0.210
0.152
0.202

相对接近度

Relative proximity(Ci)

0.480
0.484
0.374
0.510

排序

Sort
3
2
4
1

图 1　菌酶协同对玉米秸秆青贮饲料 Alpha 多样性的影响

Fig. 1　Effects of bacterial-enzyme synergism on the Alpha diversity of corn straw silage
注：*，**，***分别代表 P<0. 05，P<0. 01，P<0. 001。下同

Note： *，**，and *** represent P<0. 05，P<0. 01，and P<0. 001，respectively.  The same as below
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分离。此外，BC，FT，FX组坐标距离最近，没有明显分

离，说明BC，FT，FX组微生物群落的组成及丰度相似。

Adonis检验发现R=0. 3395，P=0. 008，表明不同添加

剂间青贮微生物群落组成具有极显著差异。

2. 4. 3　 菌酶协同对玉米秸秆青贮微生物菌群的

影响　如图 3 所示，Venn 图展示了不同添加剂处理

下玉米秸秆青贮饲料中独特或共有的物种，其中 50
种是所有处理共有的，而 CK，BC，FT，FX 处理特有

的种类分别是 72，18，35 和 31 种。

2. 5　菌酶协同对玉米秸秆青贮微生物菌群相对丰

度的影响

微生物群落门水平的组成如图 4A 和 4C 所示，

芽孢杆菌门（Bacillota）和假单胞菌门（Pseudomo⁃
nadota）是玉米秸秆青贮过程中的优势菌门。其中

BC，FT，FX 组 的 芽 孢 杆 菌 门 相 对 丰 度 分 别 为

97. 04%，98. 36%，98. 97%，相较于 CK 分别提高

7. 36%，8. 68%，9. 29%；而 BC，FT，FX 组的假单胞

菌门的相对丰度分别为 2. 78%，1. 55%，0. 92%，相

比 CK 组分别降低了 7. 33%，8. 56%，9. 19%。

微生物群落属水平的组成如图 4B 和 4D 所示，

各处理组的优势菌属不同。CK 组优势菌属主要以

布 氏 乳 杆 菌（Lentilactobacillus）、芽 孢 乳 杆 菌 属

（Sporolactobacillus）、梭菌属（Clostridium）和植物

乳杆菌属（Lactiplantibacillus）为主，而 BC，FT，FX
组以布氏乳杆菌为主。其中，与 CK 组相比，BC，

FT，FX 组 布 氏 乳 杆 菌 的 相 对 丰 度 分 别 高 了

80. 89%，83. 00%，86. 58%；而芽孢乳杆菌属的相

对丰度分别低了 23. 18%，24. 14%，24. 70%。梭菌

属 在 CK，BC，FT 和 FX 组 中 的 占 比 依 次 为

18. 00%，0. 64%，0. 71%，0. 02%；植物乳杆菌属在

CK，BC，FT 和 FX 组 中 的 占 比 依 次 为 15. 90%，

0. 92%，0. 54%，0. 03%。

2. 6　玉米秸秆青贮属水平上微生物群落与发酵品质、

营养成分含量的关联分析

玉米秸秆青贮饲料微生物与发酵品质、营养成

分含量的冗余分析如图 5A 所示。RDA1 和 RDA2
轴分别解释了 93. 24%，4. 31% 的方差，两者共解释

了 97. 55% 的方差。布氏乳杆菌（Lentilactobacil⁃
lus）相对丰度与 EE，AA，CP，Ash，NH3-N 含量以及

pH 值等呈正相关，与 ADF，NDF，DM 和 LA 含量等

呈负相关；芽孢乳杆菌属、梭菌属、植物乳杆菌属、

未分类的肠杆菌科和伴生乳杆菌属相对丰度与

ADF，NDF，DM 和 LA 含量等呈正相关，与 EE，

AA，CP，Ash，NH3-N 含量以及 pH 值等呈负相关。

基于属水平选择相对丰度排名前 10 的代表性

菌属与发酵品质、营养成分含量进行 Spearman 相关

性分析结果如图 5B 所示。伴生乳杆菌属、植物乳杆

菌属和片球菌属与 CP 含量呈极显著负相关，与

NH3-N 含量呈极显著负相关，与 Ash，EE 含量呈显

著负相关。埃希氏菌-志贺氏菌与 NH3-N 含量呈显

著负相关。此外，魏斯氏菌属与 NH3-N 和 AA 含量

呈负相关。

图 2　玉米秸秆青贮饲料微生物群落 PCoA 分析图

Fig. 2　PCoA analysis of the microbial community of corn 
straw silage

图 3　菌酶协同处理玉米秸秆青贮饲料微生物物种组成的

韦恩图分析

Fig. 3　Venn diagram analysis of microbial species composi⁃
tion of corn straw silage treated by bacterial-enzyme synergy
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3　讨论

3. 1　菌酶协同对玉米秸秆青贮的营养成分的影响

CP 含量是衡量饲料营养价值的关键参数，CP
含量越高，营养价值相对越高。本研究中 BC，FT

和 FX 组的 CP 含量较 CK 组显著提升，其中 FX 组

CP 含量最高，为 10. 42%。Ma 等［25］在苋草与稻草

混合青贮研究中证实，乳酸菌与纤维素酶的协同作

用显著提升青贮饲料的 CP 含量。这与本研究结果

一致，这可能是因为植物乳杆菌快速产酸将 pH 值

图 4　（A）和（C）为菌酶协同对玉米秸秆青贮微生物门水平群落组成分析，（B）和（D）为菌酶协同对玉米秸秆青贮微生物属水

平群落组成分析

Fig. 4　（A） and （C） show the microbial community composition at the phylum level in corn straw silage treated by the synergistic 
action of bacteria and enzyme， while （B） and （D） present the microbial community composition at the genus level in corn straw 

silage treated cy the synergistic action of bacteria and enzyme

图 5　（A）青贮饲料微生物与发酵品质、营养成分含量的冗余分析；（B）微生物群落的相关性分析

Fig. 5　（A） Redundancy analysis of silage microorganisms with fermentation quality and nutrient content； （B） correlation 
analysis of microbial communities
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降至 3. 80，有效抑制蛋白质水解酶的活性，同时糖

蜜作为外源碳源，可为乳酸菌提供发酵底物。

NDF 和 ADF 含量是评估青贮饲料纤维组分的

常用指标，其含量直接影响被采食率和消化率。含

量越低，表明青贮饲料的饲草价值越高［26］。史金

红［14］在对柠条进行由植物物乳杆菌、枯草芽孢杆

菌、黑曲霉组成的复合菌发酵处理后，柠条的中性

洗涤纤维、酸性洗涤纤维显著下降。王乐乐等［27］在

菌酶协同发酵香菇菌糠的研究进程中，选用植物乳

杆菌、黑曲霉、嗜酸乳杆菌、布氏乳杆菌、产朊假丝

酵母等菌种联合纤维素酶、木聚糖酶等酶制剂，研

究表明其纤维组分同样呈现出明显的下降趋势。

这主要归因于复合菌剂中的各菌种发挥了协同效

应。黑曲霉在青贮发酵过程中产生蛋白酶、纤维素

酶、半纤维素酶和果胶酶等多种水解酶类，这些酶

可以打破半纤维素和木质素之间的物理屏障，从而

提高纤维消化率和营养效率［28-29］。植物乳杆菌在发

酵过程中，能够快速产生乳酸，降低发酵体系的 pH
值。在酸性环境下，一方面可以抑制有害微生物的

生长，减少其对营养物质的消耗；另一方面，适宜的

酸性条件能够增强纤维素酶等水解酶的活性，进一

步促进纤维的降解［30］。本研究中复合菌剂使 BC，

FT 和 FX 组 NDF 和 ADF 含量降低。

综上所述，由植物乳杆菌、枯草芽孢杆菌、黑曲

霉组成的复合菌剂与纤维素酶协同作用，能够有效

保留玉米秸秆青贮饲料的营养物质，通过降解饲料

中的纤维成分，显著改善了青贮饲料的适口性与消

化利用率，最终实现青贮饲料综合品质的提升。

3. 2　菌酶协同对玉米秸秆青贮的发酵品质的影响

pH值是评估青贮饲料发酵品质的关键指标。适

宜的 pH 范围 3. 80~4. 20 可有效抑制有害微生物繁

殖并维持饲料营养价值［31-33］。本研究中 BC，FT和 FX
组 pH 均低于 4. 20，处于理想发酵区间，表明发酵良

好、易保存［32-33］。LA 作为青贮发酵的核心产物，其含

量高低与乳酸菌的代谢活性密切相关，LA 的累积可

降低青贮的 pH值，有效抑制有害微生物生长与代谢，

从而有利于青贮饲料的品质提升和保存［4，32］。本研究

中，各处理组 LA含量无显著差异，说明添加复合菌剂

未能显著促进乳酸发酵进程。AA可以有效抑制有害

微生物的生长，增强青贮饲料的有氧稳定性。BC，FT
和 FX 组 AA 含量相较于 CK 均显著增加且 FX 组最

高，这一结论与 Zhang等［34］、Fang等［35］结果一致。

3. 3　菌酶协同对玉米秸秆青贮的微生物群落组成

分析

发酵进程本质上是由多种微生物构成的动态

共生体系，其群落结构组成与多样性影响青贮品质

与饲料营养成分［36］。α 多样性可以反映样本中微生

物群落物种多样性及物种丰富度。Chao1 指数用来

衡量样本中的物种丰富度，Chao1 指数越大，丰富度

越高。Shannon 和 Simpson 指数用来反映微生物群

落多样性，Shannon 指数越大，群落多样性越高；

Simpson 指数越大，群落多样性越低［8，37］。本研究

中，BC，FT 和 FX 组的 Chao1 指数均极显著低于 CK
组，BC，FT 组的 Shannon 指数极显著低于 CK 组，而

FX 组极显著低于 CK 组，且其中 FX 组各指数均最

低，说明添加复合菌剂促进乳酸菌的增殖，抑制有

害微生物的增殖。这与 Xian 等［38］的研究结果一致。

通过分析各组在门水平的微生物丰度，发现芽

孢杆菌门为主要的微生物菌门，其次是假单胞菌

门。这一结果与吴丽娟等［39］研究在优势门水平上

相似。在属水平上，CK 组优势菌属包括布氏乳杆

菌、芽孢乳杆菌属、梭菌属和植物乳杆菌属。其中

梭菌属相对丰度为 18. 00%，梭菌属能将蛋白质分

解为氨态氮和具酸臭味的丁酸，引发饲料变质，降

低青贮品质［40］。CK 组植物乳杆菌属相对丰度最高

15. 9%，处理组均低于 1%，其强化青贮体系中的乳

酸发酵，让 pH 值迅速降低，且与伴生乳杆菌属形成

协同以增强天然发酵稳定性。肠杆菌科及埃希氏

菌-志贺氏菌作为兼性厌氧类群，在青贮发酵初期可

快速利用原料中的糖类物质启动代谢，过程中释放

二氧化碳；而当环境进入缺氧状态时，它们则通过

还原丙酮酸或乳酸，生成乙酸与乙醇等代谢产物，

以此适应厌氧环境并维持自身代谢活动［41］。BC，

FT 和 FX 组则以布氏乳杆菌作为第一优势菌属。

布氏乳杆菌属于异型乳酸菌，能够将乳酸转化为乙

酸，降低 pH 值，抑制酵母菌和霉菌生长［42］。其中

FX 组布氏乳杆菌相对丰度较 BC 组提升 5. 69%，这

可能由于纤维素酶降解木质纤维素产生的葡萄糖，

为布氏乳杆菌提供了更为充足的碳源，促进其大量

繁殖［43］。在 CK，BC，FT 及 FX 各组中，魏斯氏菌属

均有一定相对丰度检出，且 CK 组的相对丰度显著

高于其他处理组。这一差异主要源于各处理组所

添加的外源制剂对魏斯氏菌属的增殖产生了抑制

效应，从而导致其在处理组中的丰度低于对照组。
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4　结论

本研究发现，与对照组相比，复合菌剂组（含植

物乳杆菌、枯草芽孢杆菌、黑曲霉），复合菌+糖蜜组

和复合菌+纤维素酶组可使玉米秸秆青贮中粗蛋白

和粗灰分含量升高，中性洗涤纤维和酸性洗涤纤维

含量降低。复合菌+纤维素酶组的氨态氮和乙酸含

量最高，分别为 9. 13%DM 和 1. 95%DM，且 pH 值

维持在理想范围。基于对 10 个青贮指标的熵权

-TOPSIS 评价发现，复合菌+纤维素酶组的青贮品

质最优，复合菌剂组青贮的品质次之。通过微生物

多样性结果进一步发现，复合菌剂组，复合菌+糖蜜

组和复合菌+纤维素酶组显著降低了群落丰富度和

多样性，门水平上芽孢杆菌门成为优势菌门，属水平

上布氏乳杆菌成为复合菌剂组，复合菌+糖蜜组和

复合菌+纤维素酶组的优势菌属，对照组优势菌属

包括布氏乳杆菌、芽孢乳杆菌属、梭菌属和植物乳杆

菌属。综合分析得出，植物乳杆菌、枯草芽孢杆菌、

黑曲霉组成的复合菌剂与纤维素酶联合青贮效果最

佳，可在玉米秸秆青贮中应用。
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