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摘要：【目的】为了获得木质素降解复合菌系 LDC 降解玉米秸秆的适宜条件，明确秸秆降

解过程中可能发挥重要作用的功能微生物类群。【方法】以培养温度、pH、培养基装液量

和接菌量等单因素试验结果为依据，采用响应面法优化复合菌系降解玉米秸秆的培养条件，

利用 Miseq 高通量测序技术，分析不同降解时期复合菌系的群落结构变化规律。【结果】复

合菌系对秸秆最佳降解条件为：培养温度 32 ℃、初始 pH 为 8.2、装液量为 40%，接菌量

为 10%。此条件下木质素最大降解率为 44.5%，相比未优化处理提高 13.3%。在门水平上，

变形菌门(Proteobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)和厚壁菌门(Firmicutes)是复合菌系 LDC 的

优势菌门。在玉米秸秆降解过程中，降解初期的优势菌属为 Proteiniphilum (11.9%)、

Sphaerochaeta (8.4%)、Ruminofilibacter (8.4%)、Pannonibacter (6.7%)、Pseudomonas (6.1%)

和 Rhizobium (5.7%)；在降解高峰期时，Anaerocolumna (24.0%)、Caenispirillum (9.2%)和

Thauera (7.0%)的丰度显著上升，分别是其在降解初期的 16.5 倍、3.0 倍和 5.9 倍，而

Ruminofilibacter (10.9%)的丰度仍然很高并排在第二位。在降解末期的优势菌属为

Ruminofilibacter (25.4%)、Pseudomonas (9.7%)、Sphaerochaeta (8.8%)、Caenispirillum (8.4%)、

Pannonibacter (4.3%)、Thauera (4.0%)以及 Desulfomicrobium (3.4%)。【结论】明确了玉米秸

秆降解复合菌系的最佳培养条件以及在不同降解时期微生物群落结构变化规律，在玉米秸秆

降解过程中发挥重要作用的微生物类群为 Pseudomonas、Pannonibacter、Thauera、

Ruminofilibacter 和 Anaerocolumna。 
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据 2019 年中国统计年鉴统计，我国秸秆年产量近 8.5 亿 t，其中玉米秸秆产量最大约为

2.8 亿 t [1–2]。每年约有 30%的秸秆没有得到充分利用被直接丢弃或就地燃烧，导致资源浪费

并对生态系统造成不利影响[3–4]。因此，玉米秸秆的资源化利用具有重要的意义。秸秆中的

木质纤维素含量约为 70%–80% [5]，主要由纤维素、半纤维素和木质素组成，木质素以共价

键的方式将纤维素和半纤维素牢牢包裹其中，不同种类的秸秆中所含有木质素类型也不同

[6]。在秸秆的高值化精制利用时，主要的思路是首先把木质素、纤维素和半纤维素成分分离

开然后对各种成分进一步的深入转化。因此，在开展以纤维素和半纤维为主要资源化利用前

体物质时，木质素成为组分分离的主要障碍，中国主导的秸秆“五化”资源化利用模式中木质

素也是一个主要的障碍。此时，如何高效去除木质素而尽可能的保留纤维素和半纤维素是秸

秆资源化利用的一个不可绕开的关键问题。木质素是具有三维空间结构的生物高分子化合

物，是目前公认的难降解芳香族化合物，难以被单一的水解酶分解[7–8]。相对于物理和化学

等方法，微生物法降解木质素具有环保、污染少和成本低等优点，受到了相关领域的高度关

注[9–11]。 

有研究者以碱木质素、木质素磺酸盐以及硫酸盐木质素替代天然木质素研究纯培养菌株

对木质素降解[12–14]。在 30 ℃下，欧文氏菌属(Erwinia billingiae)、芽孢杆菌属(Bacillus)、鞘

氨醇杆菌属 (Sphingobacterium)、新鞘氨醇杆菌属 (Novosphingobium)和丛毛单胞菌属

(Comamonas)等培养 7 d 后能降解 38%–52%木质素；尽管这些纯培养菌株具有较好的木质素

降解能力，但所用底物与天然木质素结构有较大区别，这些木质素替代物的降解并不能完全

反应出微生物对天然木质素的降解情况。在 35 ℃下，地衣芽孢杆菌(Bacillus licheniformis)

和解淀粉芽孢杆菌(B.amyloliquefaciens)在培养 16–20 d 后能够将玉米秸秆中的木质素降解

20%–24%[15–16]；而嗜热嗜脂肪地芽孢杆菌(Geobacillus stearothermophilus)需培养 20 d 才能够

将园林废弃物秸秆中的木质素降解 20%[17]。这些纯培养菌株尽管活性较高，但培养周期长、

对秸秆类天然木质素的降解效率不高。在自然环境中，木质素的完全降解需要多种微生物在

复杂的环境中发挥协同作用来完成[18–20]。因此，人们开始关注复合菌系对木质的降解。在

已有的研究报道中，高效降解玉米秸秆的问题解决了，但在木质素被降解的同时纤维素和半

纤维素也被大量降解，这不利于后续的资源化工作。 

本实验室前期筛选了一组高效、稳定降解木质素的复合菌系 LDC (lignin degradation 

consortium)，发现该复合菌系在 30 ℃静置培养 15 d 可将芦苇秸秆中的木质素降解 60.9%，

但纤维素和半纤维素确很少被降解。但是，该复合菌系是否可降解玉米秸秆以及在玉米秸秆

降解过程中微生物多样性变化规律尚不清楚。本研究目的在于获得复合菌系 LDC 降解玉米

秸秆的适宜条件，解析主导微生物类型，为玉米秸秆纤维素高值化利用提供基础数据。 

 

 



 

 

1 材料和方法 

1.1 复合菌系的来源 

取样地点位于黑龙江省大庆市龙凤湿地，该湿地地理坐标为东经 125°07'-125°15'，北纬

46°28'–46°32'，总面积 5050.39 公顷。取样点为腐烂芦苇秸秆根部土壤，收集表层 0–10 cm

土壤样品，通过限制性富集培养的方法筛选获得的木质素降解复合菌系 LDC[21]。 

1.2 复合菌系的培养 

MSM (无机盐)培养基：NaNO3 2.5 g；KH2PO4 1.0 g；NaCl 0.5 g；MgSO4·7H2O 0.5 g；

CaCl2 0.1 g；微量元素混合液 1 mL；将其混合定容到 1 L，调节 pH 为 8，玉米秸秆添加量

2% (W/V)，培养基装液量为 50% (体积比)置于 1 L 锥形瓶中培养(以下不做特殊说明，试验

所用培养体系均为 1 L 锥形瓶)，1×105 Pa 灭菌 30 min 后置于超净工作台中，紫外灭菌 15 min

后按照培养基体积的 10%接菌，30 ℃静置培养。 

微量元素混合液组成(g/L)：FeCl3·6H2O 0.16 g；ZnSO4·7H2O 1.5 g；CoCl2·6H2O 0.16 g；

CuSO4·5H2O 0.15 g；MnSO4·H2O 1.5 g；H3BO3 0.3 g；Na2MoO4·2H2O 0.1 g。 

玉米秸秆：本试验所选用的玉米秸秆来自黑龙江八一农垦大学农学实验基地秋季玉米成

熟后的秸秆。对玉米秸秆进行如下预处理，将去皮留茎的玉米秸秆放置于 1%的 NaOH 溶液

中，浸泡 24 h 后用流水冲洗至中性，80 ℃烘干粉碎后备用。 

1.3 木质素测定方法 

参照范氏纤维素测定法，利用 FIWE3/6 纤维素测定仪(意大利 VELP)测定玉米秸秆中木

质素的含量，计算其降解率[22]。 

1.4 复合菌系降解玉米秸秆的单因素试验 

1.4.1 最适培养温度：利用 MSM 培养基，以玉米秸秆为底物添加量为 2%，培养基装液量

50%，接菌量为 10%，初始 pH 为 8.0，静置培养 7 d，培养温度分别为 10、20、30、40、50 ℃，

测定玉米秸秆失重和木质素含量变化情况，确定最适培养温度。 

1.4.2 最适初始 pH：利用 MSM 培养基，以玉米秸秆为底物添加量为 2%，培养基装液量 50%，

接菌量为 10%，静置培养 7 d，培养温度为 30 ℃，初始 pH 为 6.0、7.0、8.0、9.0、10.0。

测定玉米秸秆失重和木质素含量变化情况，确定最适初始 pH。 

1.4.3 最适装液量：利用 MSM 培养基，以玉米秸秆为底物添加量为 2%，接菌量为 10%，静

置培养 7 d，培养温度为 30 ℃，初始 pH 为 8.0，培养基装液量(体积比)为 20% (200 mL/1000 

mL)、40%、60%、80%、100%。测定玉米秸秆失重和木质素含量变化情况，确定最适装液

量。 

1.4.4 最适接菌量：利用 MSM 培养基，以玉米秸秆为底物添加量为 2%，培养基装液量 50%，

静置培养 7 d，培养温度为 30 ℃，初始 pH 为 8.0，接菌量为 2.5%、5%、10%、15%、20%。

测定玉米秸秆失重和木质素含量变化情况，确定最适接菌量。 



 

 

1.5 响应面试验设计 

在单因素实验基础上，利用 Design-Expert 8.0.6 软件中 Box-Behnken 进行三因素三水平

试验设计，选择对木质素降解率影响较大三个因素：培养温度(A)、初始 pH (B)、装液量(C)

为影响因素，以木质素降解率(Y)为响应值，对培养条件进行优化，确定最佳培养条件并验

证。 

1.6 16S rRNA 扩增子高通量测序 

1.6.1 测序样品采集：在全程无菌条件下，分别取原菌液(CA)、木质素降解初期(CB)、高峰

期(CC)和末期(CD)的菌液，即培养 0、12、48、120 h 的复合菌系，每个时期设置 3 个重复，

在 12000 r/min 下离心 10 min，获得菌体 S1，即复合菌系培养液中微生物样品。将复合菌系

中的稻秆，置于加入 PBS 缓冲液的三角瓶中，150 r/min 振荡 15 min，超声 5 min，再振荡，

取上清液置于离心管中，最后经 12000 r/min 离心 10 min 得菌体 S2，即秸秆表面微生物样品。

最终测序样品为 S1 与 S2 的混合物。 

1.6.2 总 DNA 提取及微生物多样性分析：利用改良的氯苯法提取总 DNA[23]。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。利用标准细菌 16S V3-V4 区引物 338F 

(5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCA-3′)和 806R (5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)[24]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测

序，测序工作在上海派森诺生物科技有限公司完成。根据测序结果对微生物多样性进行生物

信息学分析。 

2 结果和分析 

2.1 复合菌系降解玉米秸秆培养条件优化 

2.1.1 培养温度对复合菌系 LDC 降解木质素的影响：如图 1-A 所示，当培养温度由 10 ℃上

升到 30 ℃时，随着培养温度的升高，复合菌系 LDC 对木质素降解率呈现逐渐升高的趋势。

当培养温度继续升高，木质素降解率逐渐降低。说明培养温度过高或过低，都不利于复合菌

系生长，在培养温度为 30 ℃时达到最大值为 44.4%。因此将响应面优化试验的培养温度设

置为 20–40 ℃。 

2.1.2 培养基的初始 pH 对复合菌系 LDC 降解木质素的影响：如图 1-B 所示，当初始 pH 由

5 上升到 8 时，随着初始 pH 的增大，木质素降解率呈现逐渐升高的趋势，随着 pH 的继续

增大，木质素降解率逐渐降低。说明在 pH 过高的培养条件下不利于复合菌系 LDC 生长，

当 pH 为 10 时，木质素几乎不被降解。在 pH 为 8 时木质素降解率达到最高，为 44.3%。因

此将响应面优化试验的培养初始 pH 设置为 7–9。 

2.1.3 培养基装液量对复合菌系 LDC 降解木质素的影响：如图 1-C 所示。随着装液量的不



 

 

断增加，体系中的溶氧不断降低，复合菌系 LDC 对木质素的降解率呈现先上升后下降的变

化趋势。当培养基装液量为 40%时，复合菌系 LDC 对木质素降解率最高为 44.7%。当装液

量为 100%时，木质素几乎不被降解。说明较低的溶氧不利于复合菌系 LDC 的生长。因此

将响应面优化试验的培养基装液量设置为 20%–60%。 

2.1.4 培养基的接菌量对复合菌系 LDC 降解木质素的影响：如图 1-D 所示。当接菌量由 5%

上升到 10%时，木质素降解率呈现逐渐升高的趋势。随着接菌量的继续增大，木质素降解

率逐渐降低后维持不变。当培养体系中所含营养物质一定，仅供相应数量微生物的生长，即

使继续添加微生物，整个体系所能发挥的功能也不会显著提升。因此木质素降解率并没有随

着接菌量的增加而升高，综上所述，选择接菌量为 10%进行后续实验。 

 

图 1.  培养温度(A)、培养基初始 pH (B)、培养基装液量(C)和接菌量(D)对木质素降解率的影响 

Figure 1.  Effect of temperature (A), pH (B), media loading quantity (C) and inoculation concentration (D) on 

lignin degradation rate. 

2.1.5 复合菌系降解条件优化结果：选择对木质素降解率影响较大 3 个因素即 A：培养温度

(20、30、40 ℃)；B：初始 pH (7、8、9)；C：装液量(20%、40%、60%)，根据木质素降解

率(Y)的响应值，对降解条件进行优化。采用 Design-Expert 8.0 软件对试验数据进行回归分

析，建立数学模型，得到二次回归方程： 

降 解 率 (%)=44.16+1.27A−0.024B+1.07C+0.92AB−0.38AC+0.94BC−2.71×A2−1.09×B2− 

3.80×C2。 

如表 1 所示，通过对二次响应面回归模型方差分析可知，模型 F=29.05，P<0.0001，表
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明该二次多项模型显著性极好，试验方法可靠；失拟项 F=1.78，P=0.2894>0.05，表示差异

不显著，说明试验结果较准确。一次项 A、C，交互项 AB、BC，平方项 A2、B2、C2 对试

验响应值的影响均显著(P<0.05)；一次项 B、交互项 AC 对试验响应值的影响为不显著

(P<0.05)。表明各因素之间的交互作用不是简单的线性关系。对模型可信度分析可知，决定

系数 R2=0.9739，说明回归方差模型拟合度较好，因为 R2 越接近于 1，该模型就越能更好地

体现出试验结果；Adeq Precision (精密度)=16.745>4，表明模型可用，足以拟合试验结果；

c.v.% (变异系数)=1.77<10%，则说明试验具有较好的稳定性，结果精确可靠。 

表 1.  回归模型方差分析 

Table 1.  Variance analysis of regression model. 

Source Sum of mean square Free degree Mean square F value Pr>F Significant level 

Model 135.21 9 15.02 29.05 <0.0001 ** 

A-A 12.98 1 12.98 25.10 0.0015 ** 

B-B 0.004 1 0.004 0.008 0.9282 N 

C-C 9.20 1 9.20 17.79 0.0039 ** 

AB 3.42 1 3.42 6.62 0.0369 * 

AC 0.59 1 0.59 1.13 0.3228 N 

BC 3.52 1 3.52 6.80 0.0351 * 

A2 30.81 1 30.81 59.57 0.0001 ** 

B2 5.05 1 5.05 9.76 0.0167 ** 

C2 60.88 1 60.88 1117.71 <0.0001 ** 

Residual 3.62 7 0.52    

Lack of Fit 2.07 3 0.69 1.78 0.2894 N 

Pure Error 1.55 4 0.39    

Cor Total 138.83 16     

**represents extremely significant level of 1% (P<0.01); *represent significant level of 2% (P<0.05). 

 

响应面的等高线和 3D 图可以对各个因素之间的作用进行直观的表现，从图中可以看到

预测的最大响应值以及此时的最佳条件。等高线的形状可以看出两个因素间的交互作用，当

等高线为椭圆形时，因素间的交互作用较大，圆形反之。而 3D 图的趋势则可以看出相同问

题，图形越陡峭，说明交互作用越强，颜色越深说明数值间变化越大。 

在图 2 中，交互作用项培养温度和初始 pH 的等高线呈椭圆形，说明培养温度和初始 pH

之间的交互作用对木质素降解率的影响显著(P<0.05)。根据响应面图可以看出，木质素的降

解率随着初始 pH 和培养温度的升高而升高，但是培养体系的 pH 或者培养温度过高都会造

成木质素降解率的下降。最终可确定在培养温度为 30 ℃、初始 pH 为 8 时，木质素降解效

果更好。 

在图 3 中，交互作用项培养温度和装液量的等高线呈椭圆形，说明培养温度和装液量之

间的交互作用对木质素降解率的影响显著(P<0.05)。根据响应面图可以看出，木质素的降解

率随着装液量和培养温度的升高皆呈现先上升后下降的趋势，说明过低的溶氧和过高的培养



 

 

温度都不利于微生物的生长。最终可确定在培养温度为 30 ℃、装液量为 40%时，木质素降

解效果更好。 

在图 4 中，交互作用项初始 pH 和装液量的等高线呈椭圆形，说明初始 pH 和装液量之

间的交互作用对木质素降解率的影响显著(P<0.05)。根据响应面图可以看出，在初始 pH 一

定时，木质素的降解率随着装液量的升高呈现先上升后下降的趋势；在装液量一定时，木质

素的降解率随着初始 pH 的升高也呈现先上升后下降的趋势。最终可确定在初始 pH 为 8、

装液量为 40%时，木质素降解效果更好。 

 

图 2.  培养温度和初始 pH 交互作用对木质素降解率影响的等高线图和响应面图 

Figure 2.  Response surface and contour map of the effect of temperature and pH on lignin degradation rate. 

 

图 3.  培养温度和装液量交互作用对木质素降解率影响的等高线图和响应面图 

Figure 3.  Response surface and contour map of the effect of temperature and media loading quantity on lignin 

degradation rate. 

 

图 4.  初始 pH 和装液量交互作用对木质素降解率影响的等高线图和响应面图 

Figure 4.  Response surface and contour map of the effect of pH and media loading quantity on lignin 

degradation rate. 



 

 

通过软件分析，对木质素降解率的影响由大到小依次为培养温度＞装液量＞初始 pH，

最终优化出的培养条件为：温度 32.5 ℃、初始 pH 8.2、装液量 42.9%，此条件下木质素降

解率的预测值为 44.5%。考虑到实际情况，将上述最佳条件修正为温度 32 ℃、初始 pH 8.2、

装液量 40%，并按照此条件进行 3 次重复性实验，得到的木质素降解率为 44.5% 

(RSD=0.22%)，此时纤维素和半纤维素降解率分别为 5.0%和 35.9%，木质素降解率与理论预

测值相差不大，说明该方程和实际情况拟合很好，充分证明了优化工艺的可靠性。 

2.2 木质素降解复合菌系微生物群落结构变化 

对原菌液、降解初期、降解高峰期以及降解末期 4 个典型时期样品进行 16S rRNA 基因

高通量测序，在测序深度达到 5000 条序列时，各个时期的样品所观察到的物种数已经开始

有差异，随着测序深度的不断增加，各个时期的样品所观察到的物种数的差异逐渐扩大。在

微生物群落结构中，针对各个时期的样品所观察到的物种数从大到小依次是

CC>CD>CB>CA。 

2.2.1 不同时期复合菌系的 Alpha 多样性：如表 2 所示，基于 Simpson 指数和 Shannon 指数

显示，复合菌系在降解初期和高峰期的微生物多样性与原菌液和降解末期具有显著性差异；

基于 Chao1 指数和 ACE 指数显示，复合菌系在降解高峰期的丰富度与其他各个时期均具有

显著性差异。说明在不同时期，复合菌系中微生物的多样性和丰富度不尽相同。 

 

表 2.  不同降解时期复合菌系的 Alpha 多样性指数 

Table 2.  The alpha diversity indexes of consortium in different stages of degradation. 

Sample Simpson Shannon Chao1 ACE 

CA 0.92±0.009b 5.66±0.12b 1129.36±182.84c 1120.90±174.16c 

CB 0.96±0.004a 6.02±0.18ab 1200.5±142.62b 1216.22±117.91b 

CC 0.95±0.002a 6.21±0.11a 1261.86±71.91a 1280.04±76.74a 

CD 0.92±0.02b 5.70±0.34b 1123.32±292.90d 1135.51±296.52d 

 

2.2.2 不同时期复合菌系的 Beta 多样性：分别进行了基于加权 Unifrac 距离的主成分分析

(Principal component analysis, PCoA)和非参数多元方差分析 (permutational multivariate 

analysis of variance, PERMANOVA)。如图 5 所示，各个样本距离较远，第一主坐标解释了

58.9%的群落差异，第二主坐标解释了 28.1%的群落差异；非参数多元方差分析结果表明不

同时期的样本均具有显著性差异(P<0.05；N=999 permutations)。两种分析结果均说明不同时

期的样本在物种组成、相对丰度和系统发育上具有差异。 



 

 

 

图 5.  不同降解时期复合菌系的 PCoA 图 

Figure 5.  The PCoA map of consortium in different stages of degradation. 

2.2.3 不同时期复合菌系的组成及相对丰度变化：对不同降解时期的复合菌系的总 DNA 进

行 16S rRNA 基因扩增子高通量测序，基于测序结果，对丰度占比大于 1%的菌门进行统计，

为了更方便的分析不同降解时期微生物群落结构，比较他们之间的差异，以 3 个重复为一组

来进行可视化百分比柱状图展示分析。如图 6 所示，在微生物门分类水平上，共检测出 6

个细菌门。在 CA 中，拟杆菌门(Bacteroidetes)的丰度最高为 49.6%，其次是变形菌门

(Proteobacteria)丰度为 38.0%，排在第三位的为厚壁菌门(Firmicutes)，丰度仅为 5.8%。变形

菌门的丰度在整个降解过程中变化不显著，最终变形菌门的丰度为 42.5%。拟杆菌门的丰度

呈现先下降后上升的趋势，降解初期的 36.3%和末期的 42.4%的丰度没有显著差异，但都与

原菌液的 49.6%的和高峰期的 25.2%的丰度具有显著差异(P<0.05)。厚壁菌门的丰度变化趋

势与拟杆菌门相反呈现先升高后下降的趋势，原菌液的 5.8%和降解末期的 5.4%均与降解初

期的 12.6%和高峰期的 29.8%的丰度具有显著性差异(P<0.05)。最终，该复合菌系中变形菌

门的丰度为 42.5%，拟杆菌门为 42.4%，螺旋菌门为 8.8%，最后是厚壁菌门为 5.4%。 
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图 6.  不同降解时期的复合菌系在门分类水平上的细菌群落组成 

Figure 6.  Bacterial composition of consortium in different stages of degradation at the phylum taxon. Others 

represented bacteria which relative abundance were less than 1.00% in each sample. 

 

在微生物属分类水平上(图 7)，利用 Circos 对复合菌系中的优势菌属进行分析。种子液

中优势细菌为 Ruminofilibacter (27.4%)、Sphingobium (9.1%)、Pseudomonas (6.0%)、和

Sphaerochaeta (5.2%) ；降解初期为 Proteiniphilum (11.9%) 、 Sphaerochaeta (8.4%) 、

Ruminofilibacter (8.6%)、Pannonibacter (6.7%)、Pseudomonas (6.1%)和 Rhizobium (5.7%)；降

解高峰期的优势菌属为 Anaerocolumna (24.0%)、Ruminofilibacter (10.9%)、Caenispirillum 

(9.2%)和 Thauera (7.0%)、Pannonibacter (5.3%)和 Pseudomonas (5.0%)；降解末期的优势细

菌为 Ruminofilibacter (25.4%)、Pseudomonas (9.7%)、Sphaerochaeta (8.8%)、Caenispirillum 

(8.4%)、Pannonibacter (4.3%)、Thauera (4.0%)以及 Desulfomicrobium (3.4%)。在整个降解过

程中，Pseudomonas、Ruminofilibacter、Desulfomicrobium 的丰度逐渐升高；Proteiniphilum、

Pannonibacter 和 Rhizobium 的丰度都呈现逐渐下降的趋势，且显著低于降解初期(P<0.05)；

Anaerocolumna、Caenispirillum、Thauera 和 Paenibacillus 在高峰期时丰度最高且显著高于其

他各个时期(P<0.05)。 



 

 

 

图 7  不同降解时期优势菌属的 Circos 聚类分析图 

Figure 7  Circos cluster analysis of dominant genera in different stages of degradation. 

3. 讨论 

木质素降解复合菌系 LDC 能够在较短的时间内快速高效的降解天然木质素，其中起主

要作用的细菌可能为 Pseudomonas 、 Pannonibacter 、 Thauera 、 Ruminofilibacter 和

Anaerocolumna。Pseudomonas 是报道最多的并且是最有效的具有降解木质素能力的细菌[25]，

能分泌染料脱色过氧化物酶(DyPs)[26–27]。DyPs 是一个新发现的含血红素的过氧化物酶家族，

具有降解木质素和木质素模型化合物能力。有研究表明假单胞在 28 ℃下可以降解 22.5%的

木质素[28]；Thauera 具有分解多种如苯酚类低聚合芳香族化合物的能力[29]，因此可能具有分

解分子量较小、聚合度较低的木质素或芳香族化合物的作用。其只有在降解高峰期时丰度最

高且显著高于其他各个时期(P<0.05)，推测其在木素分解过程中代谢木质素降解所产生的中

间产物；Pannonibacter 属于变形菌门，其近缘种是从制浆造纸厂分离出来，能够利用木质

素、单宁酸、木聚糖和纤维素等作为碳源生长，同时可以将体系的 COD 值降低至 86.5％[30]，

具有降解芳香族化合物的能力，其在 30 ℃下培养 5 d 能够降解 5.6%的木质素。推测

Pseudomonas、Pannonibacter、Thauera 为复合菌系降解木质素的主要关键菌群。 

少数厌氧细菌也能够降解木质素，Desulfomicrobium 和 Sphingobium 都是严格的厌氧菌。

厌氧微生物降解木质素的意义之一在于能够在含有木质素芳香环类物质的降解过程中起到



 

 

协同辅助作用。Desulfomicrobium 能够利用硫酸盐、亚硫酸盐和硫代硫酸盐作为电子受体产

生硫化氢[31-32]。硫元素是木质素的组成成分之一，因此木质素的降解必有脱硫作用的介导。

目前，Sphingobium 是研究芳香族化合物的代谢途径的模式菌株[33-34]，能够降解多种芳香族

化合物[35]。 

厌氧微生物利用体系所产生的营养物质供自身生长，但是在初期这种现象并不明显，当

培养体系中氧气的逐渐消耗，尤其是经过高峰期微生物大量繁殖后，这类厌氧微生物的丰度

升高趋势开始明显。随着体系氧气的逐渐消耗，Ruminofilibacter 的丰度逐渐升高。

Ruminofilibacter 为厌氧发酵系统中的主要细菌属，具有半纤维素酶活性[36-37]。属于梭菌目的

厌氧菌 Anaerocolumna 被证明也可以降解半纤维素，其能够水解木聚糖在内的多种碳水化合

物，并能够产生乙酸盐，乙醇和氢气[38]。二者分别在降解末期、高峰期丰度最高，推测其

为复合菌系降解半纤维素的主要关键菌群。 

研究已表明 Sphaerochaeta 具有降解木质纤维素的能力，但在本研究中其在降解高峰期

时丰度显著低于其他时期(P<0.05)。赵丽萍等[39]研究发现硝酸盐能够显著提升 Sphaerochaeta

的丰度，因此猜测可能是在降解初期培养基中硝酸盐类物质含量较高，Sphaerochaeta 大量

生长繁殖，但由于像 Rhizobium、Azospirillum、Azoarcus 等能够利用硝酸盐类物质作为氮源

的微生物大量繁殖，硝酸盐被大量利用，导致其在高峰期丰度下降，到末期培养体系中氧气

被大量消耗致使 Sphaerochaeta 丰度上升。虽然 Caenispirillum 还未被报道具有降解木质纤维

素的能力，但有研究证明该菌具有能够与反硝化类细菌如 Alishewanella 协同共生，从而提

高体系的生物酶活性[40]。 

在复合菌系 LDC 在降解玉米秸秆过程中，各个时期微生物的群落结构具有一定差异性。

这可能是在复合菌系降解初期，秸秆结构较完整，氧含量也较高，微生物主要是利用培养基

中营养物质供自身生长，此时只有 Ruminofilibacter 和 Proteiniphilum 的丰度有显著增加，他

们先将小分子碳源和半纤维素分解为小分子酸和酯，以提供微生物生长所需要的营养物质；

随着秸秆逐渐被降解，代谢所产生的营养物质逐渐增多，微生物得以大量繁殖，致使在高峰

期微生物多样性增加。此时，Pseudomonas、Pannonibacter、Thauera 这类主要降解木质素

芳香族化合物的微生物丰度显著增加，同时具有辅助分解苯酚类低聚合芳香族化合物的微生

物丰度也逐渐增加；直到降解末期，体系内的氧气和营养物质被大量消耗，致使

Anaerocolumna、Pannonibacter、Thauera、Paenibacillus、Rhizobium 等微生物生长受到抑制、

丰度降低，此后木质素几乎不被降解；最终培养液中的物质与微生物生长处于平衡状态，复

合菌系群落结构趋于稳定。复合菌系 LDC 具有远高于其他复合菌系的木质素降解效率和能

力[41–42]，在整个培养过程中，微生物的种类和丰度随着体系环境改变而变化，多种微生物

的协同作用即是木质素高效降解的关键。 



 

 

4. 结论 

自然界中，木质素的完全降解是多种微生物共同作用的结果。通过本研究获得了复合菌

系 LDC 降解玉米秸秆的最佳培养条件，使木质素降解效率显著提高。复合菌在降解玉米秸

秆过程中微生物的种类和丰度不断变化，主要的优势菌属为 Pseudomonas、Pannonibacter、

Thauera、Ruminofilibacter 和 Anaerocolumna，与其他具有辅助降解木质素功能的微生物共同

发挥协同作用，从而高效降解木质素，这为研究木质素类生物质的转化与利用提供一定的理

论指导。 
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Abstract: [Objective] The aim was to attain the optimal conditions for the 

degradation of corn straw by microbial lignin-degradation consortium and define the 

functional microbes that are important for the degradation of corn straw. [Methods] 

Based on the results of single factor experiments, such as culture temperature, pH, 

media loading quantity and inoculation concentration, the response surface method 

was adopted to optimize the culture conditions for the degradation of corn straw by 

the consortium. The changes of community structure in different stages of degradation 

was analyzed by high-throughput sequencing of bacterial 16S rRNA amplicons. 

[Results] The optimum degradation conditions were as follows: fermentation 

temperature 32 ℃, pH 8.2, loading volume 40%, inocula concentration 10%, under 

which the degradation rate of lignin was up to 44.5%. Compared with the 

non-optimized treatment, the increased rate of lignin degradation was 13.3%. At the 

phylum level, Proteobacteria, Bacteroidetes and Firmicutes were dominant. The 

dominant genera included Proteiniphilum (11.9%), Sphaerochaeta (8.4%), 

Ruminofilibacter (8.4%), Pannonibacter (6.7%), Pseudomonas (6.1%) and Rhizobium 

(5.7%) in initial stage. In the peak stage of lignin degradation, the abundance of 

Anaerocolumna (24.0%), Caenispirillum (9.2%) and Thauera (7.0%) increased 

significantly, it was 16.5, 3.0 and 5.9 times higher than that at the initial stage of 

degradation. Meanwhile, the abundance of Ruminofilibacter (10.9%) was still very 

high and ranks second. The mainly dominant genera at the end of degradation were 

Ruminofilibacter (25.4%), Pseudomonas (9.7%), Sphaerochaeta (8.8%), 

Caenispirillum (8.4%), Pannonibacte (4.3%), Thauera (4.0%) and Desulfomicrobium 

(3.4%). [Conclusion] The optimal conditions of corn straw degradation and the 

dynamic changes of bacterial consortium structure were clarified. Pseudomonas, 



 

 

Pannonibacter, Thauera, Ruminofilibacter and Anaerocolumna were main bacteria 

that have played an important role in the process of corn straw degradation. 

Keywords: corn straw, bacterial consortium, lignin degradation, conditions 

optimization, microbial diversity 
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