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不同添加剂对茶梗与蚕豆秸秆混合青贮品质
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摘要：为探究不同添加剂对茶（Camellia sinensis）梗和蚕豆（Vicia faba）秸秆混合青贮品质及微生物多样性的影响。

试验将茶梗和蚕豆秸秆按 2∶8 混合，设对照组（CK）和四个处理组（T1：嗜酸乳杆菌、T2：植物乳杆菌、T3：枯草芽孢杆

菌、T4：植物乳杆菌+枯草芽孢杆菌），每组 3 个重复，青贮 60 天后分析感官质量、青贮品质及微生物多样性。结果

表明：各处理组感官质量均优于 CK；与 CK 相比，各处理组可溶性碳水化合物含量显著提高（P<0. 05），pH 值显著

降低（P<0. 05）；T2、T3、T4组粗蛋白含量显著升高（P<0. 05）；T1、T2、T4组乳酸/乙酸比值显著提升（P<0. 05）。微

生物方面，T1、T2、T4组某些乳杆菌属相对丰度显著降低（P<0. 05）；T4组 PD_whole_tree 和 Shannon 指数显著高于

CK（P<0. 05）；T1、T2、T4组群落分布与可溶性碳水化合物含量和相对饲喂价值存在正相关关系。本研究表明，添

加剂处理能够改善混合青贮品质，优化微生物群落，且不同菌剂在各评价维度表现各具优势。
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Effects of Various Additives on the Quality and Microbial Community 
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Abstract：To investigate the effects of various additives on the quality and microbial diversity of mixed silage 
prepared from tea stems （Camellia sinensis） and broad bean straw （Vicia faba）， mixed at a ratio of 2：8， the 
experiment comprised one control group （CK） and four treatment groups： T1 （with Lactobacillus acidophilus 
added）， T2 （with Lactobacillus plantarum added）， T3 （with Bacillus subtilis added）， and T4 （with a mixture 
of Lactobacillus plantarum and Bacillus subtilis added）， with three replicates per group.  After 60 days of ensil⁃
ing， the sensory quality， ensiling quality and microbial diversity were analyzed.  Results indicated that all the 
additive treatments significantly improved sensory scores compared to CK （P<0. 05）.  Compared with CK， all 
treatment groups exhibited significantly higher concentrations of water-soluble carbohydrates （WSC） and sig⁃
nificantly lower pH values （P<0. 05）.  Crude protein content increased significantly in T2， T3， and T4 （P<
0. 05）， while the lactate-to-acetate ratio was significantly elevated in T1， T2， and T4 （P<0. 05）.  Microbial 
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profiling revealed a significant reduction in the relative abundance of certain Lactobacillus operational taxonomic 
units （OTUs） in T1， T2， and T4—suggesting potential niche competition or functional redundancy among lactic 
acid bacteria （P<0. 05）.  Notably， the T4 group displayed significantly greater phylogenetic diversity 
（PD_whole_tree index） and alpha diversity （Shannon index） than CK （P<0. 05）.  Furthermore， principal 
coordinate analysis indicated that bacterial community composition in T1， T2， and T4 correlated positively with 
both WSC content and relative feed value （RFV）.  Collectively， these findings demonstrate that microbial addi⁃
tives enhance silage fermentation quality and reshape the silage microbiome； moreover， distinct additives confer 
complementary benefits across key quality and ecological metrics.
Key words：Broad bean straw；Tea stem；Additives；Mixed silage；Silage quality；Microbial community

茶（Camellia sinensis）梗是茶叶加工过程中的主

要副产品，富含纤维素、半纤维素及多酚类化合物，在

农业资源利用中常被视为潜在饲料原料。蚕豆

（Vicia faba）秸秆作为豆科作物收获后的残余物，含

有较高的粗蛋白和矿物质。但由于豆科牧草缓冲能

值高，单一青贮发酵效率低，难以达到优质青贮水平，

尤其秸秆类原料纤维含量较高，直接青贮会出现青贮

后草料品质下降的情况，可通过优化青贮条件如使用青

贮添加剂或与其他原料混合青贮来提高青贮品质［1-3］。

近年来，混合青贮技术因其能优化原料营养互

补性、提升发酵效率而受到广泛关注。如 Fang 等［4］

认为，全株藜麦（Chenopodium quinoa）单独青贮发

酵质量差，饲草的营养价值降低，而将全株藜麦与

低含水量的材料共同青贮可有利于生产优质的全

株藜麦青贮。张琴琴等［5］研究表明，将芹菜（Apium 
graveolens）尾菜和玉米（Zea mays）秸秆以 2∶1 比例

混合青贮，可以改善青贮感官质量，提高青贮发酵

品质。 Chen 等［6］研究发现，以 3∶7 的比例将油菜

（Brassica napus）和豆科牧草苜蓿（Medicago sativa）
进行混合青贮可提高青贮发酵和营养质量。茶梗

与蚕豆秸秆按比例混合可弥补单一原料的不足，如

茶梗的多酚能抑制有害微生物，而蚕豆秸秆提供充

足可发酵底物，但混合青贮过程中仍面临 pH 值波

动、乳酸菌活性不足及微生物群落失衡等问题。

添加剂的应用被证明能有效调控青贮环境，例

如乳酸菌制剂可加速产酸，芽孢杆菌类添加剂则增

强蛋白保存能力，进而改善整体品质［7-9］。然而，现

有文献多聚焦单一添加剂对典型禾本科或豆科青

贮的影响，针对茶梗与豆科秸秆混合体系的系统研

究较少，尤其在微生物多样性层面缺乏深入分析。

本研究选用的乳酸菌为同型发酵乳酸菌，包括嗜酸

乳 杆 菌（Lactobacillus acidophilus）和 植 物 乳 杆 菌

（Lactobacillus plantarum），这两种菌株在青贮添加

剂中应用广泛，但其代谢特性和环境适应性有所不

同。嗜酸乳杆菌具有较强的耐酸能力和快速产酸

特性，适用于初期快速降低 pH 值；植物乳杆菌则具

有良好的底物利用广谱性，能有效利用多种碳水化

合物进行同型乳酸发酵，提升乳酸比例并抑制不良

发酵。此外，植物乳杆菌能够促进多酚生物转化，

提高其生物可及性，适合用于含茶多酚的茶梗体

系［10］。枯草芽孢杆菌（Bacillus subtilis）则主要通过

分泌蛋白酶和抗菌物质，减少蛋白质降解、抑制腐

败微生物，与乳酸菌形成功能互补。

因此，本研究通过单一及复合添加的方式，系

统比较不同微生物组合在茶梗与蚕豆秸秆混合体

系中的调控效果，优化茶梗与蚕豆秸秆混合青贮工

艺，为农业废弃物高值化利用提供理论依据。

1　材料与方法

1. 1　试验材料

试验所用的茶梗取自福建省寿宁县南阳镇龟

岭 村 的 茶 园 长 期 定 位 试 验 基 地（27° 43′N，119°
40′E），茶树品种为‘金牡丹’，2024 年春茶采摘经加

工制成毛茶后，在精制过程中筛分出的；蚕豆秸秆

取自福建省连江县官坂镇浮泉村农场，2024 年春季

蚕豆采摘结束后刈割。茶梗和蚕豆秸秆青贮前的

主要营养成分见表 1，试验所用微生物添加剂（菌

剂）的种类、来源及添加量见表 2。

1. 2　试验设计

试验设一个对照组（CK，仅加蒸馏水）和四个处

理组：T1（嗜酸乳杆菌）、T2（植物乳杆菌）、T3（枯草

芽孢杆菌）、T4（植物乳杆菌+枯草芽孢杆菌），每组

3 个重复，菌剂添加量均为 109 cfu·kg-1。

在前期预试验的基础上，以茶梗+蚕豆秸秆为原

料，按 2：8的比例混合青贮（含水量为 63%），蚕豆秸秆

刈割后切成 2~3 cm 的小段按比例与茶梗混合均匀

后，每组称取 1. 5 kg 的混合料，将添加剂均匀喷洒在

各处理组原料中，CK组喷洒等量蒸馏水，充分混匀后
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每组均分成 3份（每份 0. 5 kg）装入青贮袋，在室温下

青贮发酵 60 d后开袋取样（一式 3份）分析。

1. 3　测定指标

1. 3. 1　 感 官 质 量 评 定　 参 照 德 国 农 业 协 会

（Deutsche landwirtschafts-gesellschaft，DLG）青贮质

量感官评分等级方法［11］，从色泽、气味、结构 3个方面

对茶梗和蚕豆秸秆混合青贮感官质量进行评定，满分

20分。等级划分：1级（16~20分，优良）、2级（10~15
分，尚好）、3级（5~9分，中等）、4级（0~4分，腐败）。

1. 3. 2　营养价值测定　青贮结束后开袋取样。称

取 150 g 样品置于 65℃烘箱中持续烘干至恒重，测定

其干物质（Dry matter，DM）含量；干燥样品进一步粉

碎后用于测定粗蛋白（Crude protein，CP）（测定方法

参 照 GB/T 6432-2018）、中 性 洗 涤 纤 维（Neutral 
detergent fiber，NDF）和酸性洗涤纤维（Acid deter⁃
gent fiber，ADF）（测定方法分别参照 GB/T 20806-
2022和NY/T 1459-2022）；采用蒽酮-硫酸法测定可溶

性碳水化合物（Water soluble carbohydrates，WSC）［12］；

计算相对饲喂价值（Relative feed value，RFV），RFV=
120/NDF×（88. 9-0. 779ADF）/1. 29。
1. 3. 3　发酵品质测定　取 20 g 青贮样品加 80 mL
蒸馏水，4℃浸提 24 h 后过滤，测定滤液的 pH 值；将

滤液高速离心后留取上层清液，采用高效液相色谱

法（大 连 依 利 特 分 析 仪 器 有 限 公 司）测 定 乳 酸

（Lactic acid，LA）和乙酸（Acetic acid，AA）的含量，

并计算 LA/AA 的比值；采用凯氏定氮法（FOSS 
KjeltecTM 8400 全 自 动 凯 氏 定 氮 仪）测 定 氨 态 氮

（NH3-N）和总氮（Total nitrogen，TN）的含量，并计

算 NH3-N/TN 的比值。

1. 3. 4　微生物群落结构分析　采用 DNA 提取试

剂盒（美国 Omega Bio-tek 公司）提取青贮样品的微

生物 DNA；通过 PCR 对细菌的 16S V3-V4 区进行

扩增（引物：341F 5′-CCTAYGGGRBGCASCAG-
3′，806R 5′-GGACTACNNGGGTWTCTAAT-3′）；
PCR 产物纯化后利用 Qubit®3. 0（Life Invitrogen 公
司）进行定量；按照 Illumina 公司的基因组 DNA 文

库制备流程构建 Illumina 双端测序文库并测序（上

海凌恩生物科技有限公司）。应用 fastp 软件处理原

始数据，经质控、去嵌合体，获得有效数据用于物种

注释和多样性分析。

1. 4　数据统计分析

所有数据采用 SPSS 20. 0 软件进行统计分析。

感官质量、营养成分、发酵品质指标以及微生物多样

性数据的组间差异，均通过单因素方差分析（One-
way ANOVA）进行检验。若处理组间差异显著（P<
0. 05），则采用 Duncan’s 多重比较法进行事后分析。

微生物数据分析使用 QIIME 软件，Alpha 多样性基

于 操 作 性 分 类 单 元（Operational taxonomic units，
OTUs）计 算 ，主 坐 标 分 析（Principal co-ordinates 
analysis，PCoA）和相关性分析在 R软件中完成。

表 1　茶梗和蚕豆秸秆青贮前的原料特性

Table 1　Characteristics of raw materials of tea stems and broad bean straw before silage
项目

Items
干物质 DM/%FW
粗蛋白 CP/%DM

中性洗涤纤维 NDF/%DM
酸性洗涤纤维 ADF/%DM

可溶性碳水化合物 WSC/%DM
粗脂肪 EE/%DM
粗纤维 CF/%DM
粗灰分 CA/%DM

蚕豆秸秆

Broad bean straw
21.3

9.3
45.4
34.0
14.7

1.0
24.4

6.6

茶梗

Tea stem
100
20.7
43.3
33.9

4.7
1.2

13.1
3.6

项目

Items
氨基酸 Amino acid/%DM

钙 Ca/%DM
磷 P/%DM

茶多酚 TP/%DM
咖啡碱 Caf/%DM

水浸出物 WSE/%DM
总皂苷 Total saponins/%DM

茶皂 Tea saponin/%DM

蚕豆秸秆

Broad bean straw
5.1
0.5
0.3
/
/
/

2.0
/

茶梗

Tea stem
12.0

0.1
0.2
2.3
1.8

33.8
/

16.7
注：DM 为干物质，FW 为鲜重

Note： DM means dry matter， FW means fresh weight

表 2　青贮试验所用微生物添加剂（菌剂）的来源与添加量

Table 2　Source and addition amount of microbial additives （inoculants） used in the silage experiment
微生物菌剂  Microbial inoculants

嗜酸乳杆菌  Lactobacillus acidophilus

植物乳杆菌  Lactobacillus plantarum
枯草芽孢杆菌  Bacillus subtilis

来源与添加量  Source and addition amount
优贮宝Ⅱ型（广州市微生物研究所），载体为乳糖和葡萄糖；添加量 109 cfu·kg-1

Youzhubao Type II (Guangzhou Institute of Microbiology) utilizing lactose and glucose as carriers; addi⁃
tion amount:109 cfu·kg-1

试验室培养，添加量 109 cfu·kg-1 Laboratory culture, addition amount:109 cfu·kg-1

试验室培养，添加量 109 cfu·kg-1 Laboratory culture, addition amount:109 cfu·kg-1
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2　结果与分析

2. 1　添加剂对茶梗与蚕豆秸秆混合青贮感官质量的

影响

经过 60 d 的青贮发酵，各组青贮料品质均良

好，未出现霉变情况。感官质量评定结果如表 3
所示，CK 组总分为 15 分，属 2 级（尚好）；各处理

组评分 18~20 分，均达 1 级（优良），表明添加剂

显著改善了茶梗与蚕豆秸秆混合青贮的感官接

受性。

2. 2　添加剂对茶梗与蚕豆秸秆混合青贮营养成分的

影响

由表 4 可知，与 CK 组相比，T2、T3、T4 组的 CP
含量均显著升高（P<0.  05），各处理组的 WSC 含量

均 显 著 提 高（P<0. 05），但 各 组 间 的 DM、NDF、

ADF 含量及 RFV 无显著差异。以上结果说明，不

同添加剂处理对茶梗与蚕豆秸秆混合青贮中 CP 和

WSC 的影响较为明显。

2.  3　添加剂对茶梗与蚕豆秸秆混合青贮发酵品质的

影响

由表 5 可知，各添加剂处理组的 pH 值均较 CK
组显著降低（P<0. 05）；与 CK 组相比，各添加剂处

理组的 LA 含量均有不同程度的提高，AA 含量无明

显变化，但 T1，T2 和 T4 组的 LA/AA 比值显著高于

CK 组（P<0. 05）。这些结果表明，添加剂处理对茶

梗和蚕豆秸秆混合青贮发酵品质的影响主要是降

低 pH 值和促进 LA 产生，其中添加植物乳杆菌处理

对茶梗与蚕豆秸秆混合青贮发酵品质的改善效果

相对更好。

2. 4　添加剂对茶梗与蚕豆秸秆混合青贮微生物群

落结构的影响

2. 4. 1　茶梗与蚕豆秸秆混合青贮菌群的物种分布

情况　（1）在属水平上（图 1），相对丰度排名前 10 的

微生物为乳植杆菌属（Lactiplantibacillus）、弧菌状

单胞菌属（Vibrionimonas）、罗河杆菌属（Rhodano⁃
bacter）、中慢生根瘤菌属（Mesorhizobium）、慢生根

瘤菌属（Bradyrhizobium）、分歧杆菌属（Mycobacte⁃
rium），沉积物杆菌属（Asinibacterium）、伴生乳杆菌

属（Companilactobacillus）、甲基杆菌属（Methylovir⁃
gula）和促生乳杆菌属（Levilactobacillus），这是茶梗

与蚕豆秸秆混合青贮的优势菌群；其中，T3 组乳植

杆菌属的总相对丰度最高，为 37. 48%。

表 3　感官质量评定结果

Table 3　Sensory quality evaluation results

项目

Items

CK
T1

T2

T3

T4

色泽 Color

描述  Description

棕偏暗褐色 Dark brownish-tan
棕褐色 Tan
棕褐色 Tan
棕褐色 Tan
棕褐色 Tan

得分

Score
1
2
2
2
2

气味 Smell

描述  Description

酸味明显，带茶清香 SHASHTF
酸香舒适，带茶清香 CASHTF
酸香舒适，带茶清香 CASHTF
酸香较淡，带茶清香 CASHTF
酸香舒适，带茶清香 CASHTF

得分

Score
10
14
14
12
14

结构 Texture

描述  Description

茎叶结构保持良好，搅拌完松散 GSLSTL
茎叶结构保持良好，搅拌完松散 GSLSTL
茎叶结构保持良好，搅拌完松散 GSLSTL
茎叶结构保持良好，搅拌完松散 GSLSTL
茎叶结构保持良好，搅拌完松散 GSLSTL

得分

Score
4
4
4
4
4

综合评价  Comprehensive evaluation
总分

Total score
15
20
20
18
20

等级

Grade
2
1
1
1
1

注：表中 CK 为对照组，T1 为嗜酸乳杆菌组，T2 为植物乳杆菌组，T3 为枯草芽孢杆菌组，T4 为植物乳杆菌+枯草芽孢杆菌组。下同

SHASHTF：酸味明显，带茶清香；CASHTF：酸香舒适，带茶清香；GSLSTL：茎叶结构保持良好，搅拌完松散

Note： In the table， CK denotes the control group， T1 denotes the Lactobacillus acidophilus group， T2 denotes the Lactobacillus plantarum 
group， T3 denotes the Bacillus subtilis group， and T4 denotes the combination group of Lactobacillus plantarum and Bacillus subtilis.  The same 
as belowSHASHTF：Slight harsh acid smell with a hint of tea fragrance； CASHTF：Comfortable acid smell with a hint of tea fragrance； 
GSLSTL：Good stem and leaf structure， Stirred loose （GSLSTL）

表 4　添加剂对青贮营养成分的影响

Table 4　Effects of additives on nutritional components of silage
项目

Items
CK
T1

T2

T3

T4

干物质

DM/%FW
39.82±0.99a

39.45±0.25a

39.66±0.98a

38.79±0.35a

39.94±0.52a

粗蛋白

CP/%DM
17.30±0.53c

17.78±0.15bc

18.39±0.03a

18.14±0.25ab

18.07±0.12ab

中性洗涤纤维

NDF/%DM
51.36±2.74a

49.32±1.22a

49.33±3.66a

51.54±2.08a

48.33±1.28a

酸性洗涤纤维

ADF/（%DM）

40.72±1.63a

39.47±0.94a

37.84±3.33a

39.08±0.66a

37.87±1.84a

可溶性碳水化合物

WSC/（%DM）

1.54±0.15c

2.36±0.10b

2.46±0.16b

2.38±0.44b

3.11±0.04a

相对饲喂价值

RFV
103.84±7.92a

109.75±4.13a

112.72±13.55a

105.65±4.93a

114.42±5.71a

注：同列不同小写字母表示差异显著（P<0. 05），下同

Note： Different lowercase letters in the same column mean significant different（P<0. 05），the same as below
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（2）由图2可知，在茶梗与蚕豆秸秆混合青贮的优势

菌群中，T1、T2和T4组的伴生乳杆菌属、乳植杆菌属和促

生乳杆菌属的相对丰度显著低于CK组（P<0. 05），T3

组与CK组无显著差异；其余菌属无组间差异显著性。

（3）由图 3 可以看出，乳植杆菌属主要在 CK 组

和 T3组聚集，并以 T3组分布密度更大，其余菌群在

各组间的分布相对一致。

2. 4. 2　茶梗和蚕豆秸秆混合青贮菌群 Alpha 多样

性分析　Alpha 多样性指数用于表示样品中物种分

布的多样性和均匀性，包括观测到的 OTUs 数目

表 5　添加剂对青贮发酵品质的影响

Table 5　Effects of additives on fermentation quality of silage
项目  Items

CK
T1

T2

T3

T4

pH 值

3.75±0.01a

3.64±0.01c

3.64±0.01c

3.73±0.01b

3.64±0.01c

乳酸 LA/（%DM）

1.54±0.18b

1.97±0.69ab

2.29±0.20a

1.60±0.15b

1.87±0.16ab

乙酸 AA/（%DM）

0.29±0.03a

0.29±0.01a

0.28±0.03a

0.28±0.01a

0.27±0.02a

乳酸/乙酸  LA/AA
5.50±0.78c

6.84±2.55b

8.10±0.32a

5.64±1.06c

6.98±1.12b

氨态氮/总氮  NH3-N/TN/（%DM）

13.98±0.60ab

11.76±2.78b

14.30±0.83a

13.90±0.44ab

13.36±0.47ab

图 1　茶梗与蚕豆秸秆混合青贮的优势菌属

Fig. 1　The dominant bacterial genera in mixed silage composed of tea stems and broad bean straws
注：图中 CK 为对照组，T1为嗜酸乳杆菌组，T2为植物乳植杆菌组，T3为枯草芽孢杆菌组，T4为植物乳植杆菌+枯草芽孢杆菌组。下同

Note： In the figure， CK denotes the control group， T1 denotes the Lactobacillus acidophilus group， T2 denotes the Lactobacillus plantarum 
group， T3 denotes the Bacillus subtilis group， and T4 denotes the combination group of Lactobacillus plantarum and Bacillus subtilis.  The same 
as below

图 2　茶梗与蚕豆秸秆混合青贮微生物在属水平上的比较分析

Fig. 2　Comparative analysis of microbial communities in the mixed silage of tea stems and broad bean straws at the genus level
注：不同小写字母表示处理间差异显著  （P<0. 05），下同

Note： Different lowercase letters indicate significant differences among treatments （P<0. 05）， the same as below
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（Observed_species）、Pielou 均匀度（J）指数、Shan⁃
non 指数、Simpson 指数等［13］。图 4 显示，T4 组的

Pielou_J 和 Shannon 指数均显著高于 CK 组和其他

添加剂处理组（P<0. 05），说明植物乳杆菌与枯草

芽孢杆菌联合处理可以提升茶梗与蚕豆秸秆混合

青贮的物种丰富度和群落多样性。

2. 4. 3　茶梗和蚕豆秸秆混合青贮菌群 Beta 多样性

分析　采用主坐标分析（PCoA）对不同样本的群落

结构相似性进行评估［14］（图 5）。分析结果表明，T3

组的微生物群落与 CK 组部分区域存在重叠，说明

添加枯草芽孢杆菌处理对茶梗与蚕豆秸秆混合青

贮的菌群结构未造成显著改变；而 T1，T2，T4组的菌

群区域相互重叠，但均与 CK 组可明显区分，表明这

三组与 CK 组在 PC1、PC2 上的群落样本均存在明

显差异。此外，第一主坐标对样本间差异的贡献率

约为 53%，第二主坐标对样本间差异的贡献率约为

13%。

2. 4. 4　环境因子分析　通过冗余分析（RDA）（图

6）可知，茶梗与蚕豆秸秆混合青贮微生物群与环境

因子 WSC，RFV，NH3-N，TN，NH3-N/TN 之间存

图 3　茶梗与蚕豆秸秆混合青贮微生物在属水平上的物种聚类热图

Fig. 3　Heatmap of microbial communities in mixed silage of tea stems and broad bean straws at the genus level
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在相关性。具体而言，WSC 含量和 RFV 与第一排序

轴 RDA1 呈正相关关系，NH3-N，TN 及 NH3-N/TN
与 RDA1 呈负相关关系，这表明 WSC 含量和 RFV
是影响微生物群落结构的主要正向环境因子，而

NH3-N，TN，NH3-N/TN 是主要的负向环境因子。

在菌属层面，T1，T2，T4组样本的微生物群落分布在

第一排序轴 RDA1 的正向区域，表明这些菌属的生

长和丰度可能受益于较高的 WSC 含量和 RFV。

CK 组和 T3组样本的微生物群落明显聚集在代表高

NH3-N、TN 及 NH3-N/TN 的 区 域 ，而 与 较 高 的

WSC 含量和 RFV 表现出一定的负相关性。

3　讨论

本研究系统评价了不同微生物添加剂对茶梗

与蚕豆秸秆混合青贮品质及微生物群落结构的影

响。结果表明，添加剂处理不仅显著改善了青贮料

的感官质量，还优化了其营养组成、发酵特性及菌

群结构，说明微生物添加剂在调控非传统青贮原料

发酵过程中具有重要作用。

图 4　茶梗与蚕豆秸秆混合青贮微生物的 Alpha 多样性指数

Fig. 4　Alpha diversity indices of microbial communities in mixed silage of tea stems and broad bean straws

图 5　茶梗与蚕豆秸秆混合青贮微生物的的 PCoA 图

Fig. 5　PCoA plot depicting the microbial community compo⁃
sition in the mixed silage of tea stems and broad bean straws

图 6　环境因子冗余分析

Fig. 6　Redundancy analysis of environmental factors
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3. 1　添加剂对青贮感官质量的影响

本研究结果显示，所有添加剂处理组青贮料在

感官评定中均达到 1 级优良标准，显著优于对照组。

这与高文婧等［15］在研究油菜与水稻秸秆混合青贮，

以及罗俊杰等［16］在研究苜蓿与羊草混合青贮时的

发现一致，这些研究指出，添加乳酸菌制剂能有效

改善青贮料的气味、色泽和质地。本研究中，T1，T2

和 T4 组青贮料气味“酸香舒适，带茶清香”，说明添

加乳酸菌类制剂有助于形成典型的乳酸发酵风味，

而茶梗中的多酚类物质也可能在一定程度上抑制

了不良微生物的生长，共同提升了青贮的感官接

受性。

3. 2　添加剂对青贮营养成分的影响

CP 含量是评价混合青贮饲料的重要指标，本研

究中 T2，T3，T4 组的 CP 含量均显著高于 CK 组，这

主要与添加植物乳植杆菌和枯草芽孢杆菌抑制了

腐败菌对蛋白质的降解有关。WSC 是维持青贮发

酵的主要能量来源，对于混合青贮的保存至关重

要［17］。本研究中，各添加剂处理组的 WSC 含量均

显著高于 CK 组，这与 Zhu 等［18］研究结果相似。发

酵过程中 WSC 含量的升高，一方面可能与添加剂

中乳酸菌对纤维素的降解作用有关［16］。另一方面，

WSC 作为乳酸菌的发酵底物虽然会被快速消耗以

迅速降低 pH 值来抑制腐败菌，但非完全耗尽［19-20］；

当微生物对 WSC 的消耗速率与其通过纤维降解的

补充速率达到了一个相对平衡点，甚至在某些阶段

补充大于消耗时，WSC 含量则出现升高的现象。

Chen 等［6］在油菜与苜蓿混合青贮中也发现，添加乳

酸菌可提高 WSC 含量并促进乳酸发酵。尽管 NDF
和 ADF 在各组间无显著差异，但 T2和 T4组的 ADF
数值略有下降趋势，说明植物乳植杆菌可能在纤维

降解中发挥一定作用。

3. 3　添加剂对青贮发酵品质的影响

pH 值和有机酸含量是衡量发酵品质的关键指

标，也是评估发酵状态的重要依据［21］。本研究发现

CK 组的发酵终点 pH 值降至较低水平。这可能是

因为茶梗的 WSC 含量较高，其加入为发酵体系提

供了优质的发酵底物和抗菌物质，使整个青贮体系

具有同型乳酸发酵基础，能够快速产酸，降低 pH
值。在此基础上，添加剂处理进一步提高了 LA 含

量及 LA/AA 比值，尤其 T2 组提升水平显著。LA

是青贮发酵中最重要的有机酸，其含量的增加通常

意味着更充分的同型乳酸发酵。本研究中 T2 组

LA/AA 比值最高，说明外源添加乳酸菌促进了更

高效的同型乳酸发酵，并抑制了 AA 途径，增加了

LA 相对于其他发酵产物的比例，这有助于提高青

贮能值并改善适口性［9］。T3 组在 pH 值和 LA/AA
比值方面的改善效果不及其他乳酸菌处理组，说明

单一枯草芽孢杆菌在促进乳酸发酵方面的作用有

限，但其在蛋白质保存和微生物多样性方面的作用

仍不可忽视。

3. 4　添加剂对微生物群落结构的影响

在属水平上，乳植杆菌属为各组优势菌群，其

中 T3组其相对丰度最高，而 T1，T2和 T4组中乳植杆

菌属的相对丰度低于 CK 组。Lei 等［22］研究苜蓿中

添加茶渣进行青贮时发现，无论添加茶渣如何影响

青贮样品的细菌结构，乳植杆菌属均是属水平上的

主要优势菌群。由此看来，茶梗的存在让 CK 组仍

有较高的乳植杆菌属丰度，而外源添加的强势菌种

通过创造一个极度酸性的环境，不仅抑制了有害

菌，也“过筛”般地抑制了部分竞争力较弱的天然乳

酸菌，从而在最终群落结构中表现为乳植杆菌属相

对丰度的降低。 Alpha 多样性分析显示，T4 组的

Pielou_J 和 Shannon 指数均显著高于其他组，说明复

合菌剂处理有助于维持更高的物种丰富度和群落

均匀性。这可能源于两种菌在代谢功能上的互补

性：植物乳植杆菌主导乳酸发酵，枯草芽孢杆菌则

可能通过产生抗菌物质或酶类，抑制腐败菌，促进

多菌共生［23-24］。Beta 多样性（PCoA）分析进一步表

明，T1，T2 和 T4 组的菌群结构与 CK 组和 T3 组明显

分离，说明乳酸菌的添加显著改变了微生物群落组

成 ，而枯草芽孢杆菌单独使用对菌群结构影响

较小。

3. 5　环境因子与微生物群落的关系

RDA 分析表明，WSC 和 RFV 与 T1，T2，T4组样

本的菌群分布呈正相关，而 NH3-N/TN 等指标与

CK 组和 T3 组相关。这说明高 WSC 含量和良好的

RFV 有助于促进乳酸菌的生长，进而优化发酵过

程；相反，高 NH3-N/TN 通常反映蛋白质降解程度

较高，可能与不良发酵或腐败相关菌群的活动有

关。这些结果表明，环境因子是驱动青贮微生物群

落演替的关键因素［25］。
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综上所述，植物乳植杆菌单独或与枯草芽孢杆

菌联用能有效优化茶梗和蚕豆秸秆混合青贮的综

合品质，其机制不仅在于促进产酸和降低 pH，还可

能通过调节微生物群落功能来实现营养保存与发

酵效率的双重提升。未来研究可进一步探索添加

剂剂量优化及长期储存中菌群动态机制。

4　结论

本研究结果表明：添加剂处理可有效提升茶梗

与蚕豆秸秆混合青贮的感官品质，显著降低青贮料

pH 值；尤其，植物乳杆菌处理能显著提高乳酸/乙酸

比值，通过促进同型发酵主导的乳酸积累优化发酵

途径，从而大幅提升混合青贮的发酵效率；而植物

乳杆菌与枯草芽孢杆菌联用在增强微生物多样性

方面表现更具优势。实际应用中推荐优先选用植

物乳杆菌或其与枯草芽孢杆菌的复合添加剂，以协

同提升茶梗和蚕豆秸秆混合青贮的综合品质。
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