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不同添加剂对茶渣青贮品质和微生物多样性的影响
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营养与饲料重点实验室，福建  漳州  363000）

摘要：为探究添加剂对茶渣青贮品质及微生物多样性的影响，本试验以茶渣作为基础原料，设置了 6 个添加剂处理

组：乳酸菌单独处理组（T1组）、红糖单独处理组（T2组）、纤维素酶单独处理组（T3组）、乳酸菌+红糖组合处理组（T4

组）、乳酸菌+纤维素酶组合处理组（T5 组）、乳酸菌+红糖+纤维素酶组合处理组（T6 组），以及无添加剂对照组

（CK 组）。每个处理组均设 3 个独立重复，青贮时间为 30 d。青贮完成后，取样进行营养成分、发酵品质、抗营养因

子等指标检测及微生物多样性分析。结果表明：1）添加剂处理显著提高了茶渣青贮的乳酸、可溶性蛋白、可溶性糖

含量和植酸酶活性（P<0. 05），同时显著降低了 pH 值、丙酸和植酸含量（P<0. 05）；与 CK 组相比，T4和 T5组的干物

质和总糖含量均显著增加（P<0. 05），T1、T2及 T5组的酸性洗涤纤维含量显著增加（P<0. 05），T6组的总酚含量显

著降低（P<0. 05），T3 组的单宁酶活性显著提高（P<0. 05），T2、T4 及 T6 组的挥发性脂肪酸含量均显著增加（P<
0. 05）。2）在微生物群落分析中，各组在门水平上的优势菌群为厚壁菌门、拟杆菌门、变形菌门和放线菌门；在属水

平上，优势菌群包括乳杆菌属（相对丰度 20. 0%~81. 9%）、醋杆菌属（0. 4%~24. 7%）、双歧杆菌属（1. 1%~
16. 7%）和芽孢杆菌属（7. 0%~11. 3%）；与 CK 组相比，T1、T4及 T5组的韦荣氏球菌属相对丰度明显降低，而 T4组的

Alpha 多样性指数表现出显著差异（P<0. 05）。综上所述，添加剂处理能够明显改善茶渣青贮品质，有效调整青贮

发酵微生物群落结构，且多种添加剂组合处理效果显著优于单个添加剂处理，为茶渣资源化利用提供了实用参考。
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Effects of additives on the quality and microbial diversity of tea residue silage
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Abstract： The aim of this study was to investigate the effects of additives on the quality of tea （Camellia sinensis） 
residue silage and its associated microbial diversity.  Tea residue was used as the primary raw material， and six 
additive treatment groups were established： a lactic acid bacteria （LAB）-only treatment group （T1）， a brown sugar-
only treatment group （T2）， a cellulase-only treatment group （T3）， a combined treatment group of LAB and brown 
sugar （T4）， a combined treatment group of LAB and cellulase （T5）， and a combined treatment group of LAB， 
brown sugar， and cellulase （T6）.  The experiment also included a control group with no additives （CK）.  Each 
treatment group was replicated three times independently， and ensiled for 30 days.  Upon completion of the silage 
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process， silages were sampled to analyze their nutritional composition， fermentation quality， anti-nutritional factors， 
and microbial diversity.  The main results were： 1） Additive treatments significantly increased the contents of lactic 
acid， soluble protein， and soluble sugar， as well as phytase activity in the tea residue silage （P<0. 05）， while 
significantly reducing pH， propionic acid content， and phytic acid content （P<0. 05）.  Compared with the CK 
group， the T4 and T5 groups exhibited significantly higher dry matter and total sugar contents （P<0. 05）； and the 
T1， T2， and T5 groups exhibited significantly higher acid detergent fiber content （P<0. 05）.  The total phenol 
content in the T6 group was significantly decreased （P<0. 05） and tannase activity was significantly increased in the 
T3 group （P<0. 05） compared with the CK group.  Additionally， the volatile fatty acid content was significantly 
higher in the T2， T4， and T6 groups than in the CK group （P<0. 05）.  2） In the microbial community analysis， the 
dominant phyla across all groups were Firmicutes， Bacteroidetes， Proteobacteria， and Actinobacteria.  At the genus 
level， the dominant bacteria included Lactobacillus （relative abundance range： 20. 0%-81. 9%）， Acetobacter 
（0. 4%-24. 7%）， Bifidobacterium （1. 1%-16. 7%）， and Bacillus （7. 0%-11. 3%）.  The relative abundance of 
Veillonella was lower in the T1， T4， and T5 groups than in the CK group.  Additionally， the Alpha diversity index of 
the T4 group was significantly different from that of the other groups （P<0. 05）.  In summary， the use of additives 
significantly enhanced the quality of tea residue silage and effectively modulate microbial community structure during 
silage fermentation.  Moreover， the combined use of multiple additives demonstrated superior performance compared 
with single additive treatments.  These findings offer a practical reference for the resource-efficient utilization of tea 
residue.
Key words： tea residue； additives； silage quality； microbial diversity

茶是世界三大饮料之一，我国是世界上主要的茶叶（Camellia sinensis）生产和消费国。随着现制茶饮行业的

不断发展，茶叶年消费量逐渐增加，茶渣作为茶叶加工过程中的主要废弃物，其数量日益增多。这些茶渣若不及

时处理，不仅会造成资源浪费，还可能对环境产生负面影响。研究显示，干茶渣中含有蛋白质、氨基酸、矿物质等

营养成分以及茶多酚、皂苷、生物碱、多糖等生物活性成分［1-4］，这些成分使其具有潜在的饲料价值［5］。

茶渣可以作为饲料添加剂，也可以作为饲料原料应用于畜禽养殖。为了提高茶渣的利用率，通常需要对茶渣

进行发酵处理。青贮发酵是一种有效的生物转化技术，可以将茶渣转化为优质的饲料。这不仅可以解决茶渣处

理问题，还能为畜禽提供丰富的营养来源，实现茶渣的资源化利用。由于茶渣中单宁等抗营养因子的含量较高，

高浓度单宁可能会抑制发酵微生物的活性，导致青贮饲料乳酸及乙酸减少，降低青贮饲料的缓冲能力，从而抑制

青贮饲料正常发酵［6-7］；此外，茶渣物理结构致密，在青贮过程中易形成厌氧环境不佳的区域，为有害微生物的繁

殖创造了条件，增加了青贮失败的风险。为优化茶渣青贮，提高发酵效率，适当使用添加剂是有必要的［8］。如朱

飞等［9］研究表明，添加不同含量的麦（Triticum aestivum）麸和乳酸菌制剂可以明显提高茶渣的适口性、青贮品质

和养分含量。陈奕业等［10］研究显示，采用尿素、纤维素酶、蔗糖等添加剂对凉茶渣进行厌氧发酵可明显增加凉茶

渣中的粗蛋白和粗脂肪含量，降低中性洗涤纤维和酸性洗涤纤维含量，改善凉茶渣的发酵品质。

青贮料中的微生物是青贮过程中至关重要的因素，它们不仅参与了青贮饲料的发酵过程，还决定了青贮饲料

的最终品质。在青贮发酵过程中，添加剂的种类及其施用量是影响微生物活动的关键因素，通过合理调控这些因

素，可以有效控制青贮物料中的微生物群落结构，优化发酵过程，进而提升青贮物料的品质和营养价值［11-12］。例

如，在蚕豆（Vicia faba）秸秆青贮过程中，通过采用蔗糖、食盐、乳酸菌、柠檬酸、维生素等添加剂进行单独或联合

处理，可以显著改善蚕豆秸秆青贮物料的感官品质和青贮效果，调整青贮发酵微生物的群落结构［13］。王昊然等［14］

的研究表明，不同的乳酸菌剂不仅对燕麦（Avena sativa）青贮的营养成分和发酵品质有显著影响，还改变了燕麦

青贮物料的微生物群落结构。由此可见，添加剂的恰当应用对改善青贮料的品质、提升青贮饲料的价值具有重要

的意义。
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由于茶渣的化学成分特性以及发酵过程中微生物活动的复杂性，不同添加剂对茶渣青贮过程及其结果的影

响可能产生差异。然而，目前针对添加剂对茶渣青贮影响的研究尚显不足。本试验开展于 2023 年，旨在探究不

同添加剂对茶渣青贮品质及微生物多样性的影响，以期筛选出最优添加剂组合，帮助提升茶渣青贮料的品质与利

用率。

1　材料与方法

1. 1　试验材料

试验所用茶渣原料来自福建仙洋洋食品科技有限公司，其主要营养成分见表 1。

乳酸菌（lactic acid bacteria，LAB），由福建省农业科学院畜牧兽医研究所动物营养研究中心实验室从花生

（Arachis hypogaea）秸秆青贮料中分离所得，经中国工业微生物菌种保存中心鉴定为植物乳杆菌（Lactobacillus 

plantarum），并命名为 Lactobacillus plantarum 37 L1。将该菌株接种于 MRS 肉汤培养基（蛋白胨 10. 0 g、牛肉膏

10. 0 g、酵母提取物 5. 0 g、葡萄糖 20. 0 g、吐温 1. 0 mL、硫酸镁 0. 1 g、柠檬酸铵 2. 0 g、乙酸钠 5. 0 g、硫酸锰 0. 05 
g、磷酸氢二钾 2. 0 g），添加时为接种 18 h 的新鲜菌液，划板活菌数为 1010 CFU·mL-1以上。红糖（粉末状）购自北

京科奥科技有限公司。纤维素酶，粉末状，酶活力≥5000 U·g-1，购自广东溢多利生物科技股份有限公司。

1. 2　试验设计

试验设 6 个处理组，分别为乳酸菌单独处理（T1）组、红糖单独处理（T2）组、纤维素酶单独处理（T3）组、乳酸

菌+红糖组合处理（T4）组、乳酸菌+纤维素酶组合处理（T5）组、乳酸菌+红糖+纤维素酶组合处理（T6）组，以及

无添加剂对照（CK）组，每组 3 个重复。添加剂的添加量以茶渣鲜重计算：各组 LAB 的添加量为活菌数 5×108 
CFU·g-1，红糖的添加量为 1%，纤维素酶的添加量为 0. 5%。

1. 3　青贮料调制

称取 7 份茶渣，每份 1. 5 kg，按照试验分组，使用喷雾瓶将蒸馏水和各添加剂按茶渣鲜重计算用量均匀喷洒

至每份原料中，充分混匀后称重装入聚乙烯青贮袋（30 cm×20 cm），每袋 0. 5 kg，每组 3 个重复，抽真空密封后，

置于室温下贮存发酵 30 d 后开袋取样（一式 3 份）分析。

1. 4　指标测定

1. 4. 1　常规营养成分含量测定　  青贮料开封后充分混匀样品，从每袋中精确称取 150 g 试样置于 105 ℃烘箱

中进行杀青处理 30 min，随后转入 65 ℃烘箱持续烘干 48 h 至恒重，测定其干物质（dry matter，DM）含量［15］。将干

燥样品经粉碎机精细粉碎后过 0. 425 mm 孔径标准筛，所得粉末状样品密封保存于阴凉干燥环境中备用。参考

《饲料分析及饲料质量检测技术》［16］测定中性洗涤纤维（neutral detergent fiber，NDF）、酸性洗涤纤维（acid 
detergent fiber，ADF）及半纤维素（hemicellulose，HC）含量；氨基酸含量测定参照 GB/T 18246-2019 标准。

1. 4. 2　发酵品质检测　  精确称取 20. 00 g 样品于无菌锥形瓶中，按 1∶4 料液比加入 80 mL 预冷蒸馏水，于 4 ℃
冷藏箱（BPR-5V298，济南鑫贝西生物技术有限公司）中低温浸提 24 h。经双层滤纸过滤结合 12000 r·min-1高速

离心处理，收集澄清上清液作为待测液。使用 PHS-3C 型 pH 计（杭州奥立龙仪器有限公司）精密测定浸提液酸碱

度；使用 FOSS KjeltecTM 8400 全自动凯氏定氮仪（丹麦福斯）测定氨态氮（ammonia nitrogen，AN）含量；利用依利

特 EClassical 3200 高效液相色谱仪（大连依利特分析仪器有限公司）同步检测乳酸（lactic acid，LA）、乙酸（acetic 

表 1　茶渣原料的主要营养成分

Table 1　Main nutritional components of tea residue raw materials

项目 Item

氨基酸 Amino acid

粗蛋白质 Crude protein

粗纤维 Crude fiber

粗脂肪 Crude fat

含量 Content （%）

13. 36

16. 64

36. 40

2. 90

项目 Item

干物质 Dry matter

粗灰分 Crude ash

总磷 Total phosphorus

氯化物 Chloride

含量 Content （%）

97. 40

3. 80

0. 14

0. 61

项目 Item

钙 Ca （%）

铅 Pb （mg·kg-1）

砷 As （mg·kg-1）

汞 Hg （mg·kg-1）

含量 Content

0. 53

1. 64

0. 07

未检测到 No detected
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acid，AA）、丙酸（propionic acid，PA）、丁酸（butyric acid，BA）的含量；利用气相色谱仪（美国安捷伦）检测挥发性脂

肪酸（volatile fatty acids，VFA）含量。

1. 4. 3　水解酶活性检测　  称取 0. 1 g 样品，采用酶活性测定试剂盒（微量法 100 管/48 样，苏州科铭生物技术有

限公司）分别测定样品中的纤维素酶（cellulase，CLa）、单宁酶（tannase，TANa）和植酸酶（phytase，PAP）活性。测

定步骤严格参照试剂盒说明书进行。

1. 4. 4　其他化合物含量检测　  称取 0. 1 g 样品，采用 BCA 法蛋白含量测定试剂盒测定可溶性蛋白（soluble 
protein，SP）含量，采用植物总糖（total sugar，TS）、可溶性糖（soluble sugar，SS）、单宁（tannins，TAN）、总酚（total 
phenol，TP）及植酸（phytic acid，IP6）含量试剂盒分别测定样品的 TS、SS、TAN、TP 及 IP6 含量。上述检测试剂

盒（微量法 100 管/96 样）均购自苏州科铭生物技术有限公司，测定步骤严格参照试剂盒说明书进行。

1. 4. 5　微生物多样性检测　  开启青贮样品包装后，首先对袋内样本实施充分混匀。准确称取 0. 1 g 青贮样品

进行基因组 DNA 提取与检测；以稀释后的基因组 DNA 为模板，使用带 Barcode 的特异引物，分别针对 16S V4 区

引物（515F 和 806R）、18S V4 区引物（528F 和 706R）及 ITS1 区引物（ITS5-1737F 和 ITS2-2043R）进行 PCR；对

PCR 产物进行混样和纯化；使用 Thermofisher 公司的 Ion Plus Fragment Library Kit 48 rxns 建库试剂盒进行文库

的构建，构建好的文库经过 Qubit 定量和文库检测合格后，使用 Thermofisher的 Ion S5TMXL 进行上机测序。

1. 5　数据统计分析

利用 Excel 整理原始数据；采用 SPSS 17. 0 软件进行单因素方差分析（P<0. 05 为差异显著），若差异显著则

用 Duncan 法进行多重比较。微生物高通量测序数据处理：进行操作性分类单元（operational taxonomic units，
OTUs）聚类和物种注释，均一化样品数据；使用 Qiime 软件（Version 1. 9. 1）计算 Chao1、ACE 指数；使用 R 软件

（Version 2. 15. 3）做组间 Tukey、Wilcox 检验并绘图。

2　结果与分析

2. 1　不同添加剂对茶渣青贮营养成分的影响

与 CK 组相比，T4、T5 组的 DM 含量显著升高（P<0. 05，表 2），各处理组的 SP 含量均显著提高（P<0. 05），

T4、T5、T6组的 SS 和 TS 含量显著升高（P<0. 05），T1、T2及 T5组的 NDF 和 ADF 含量均显著升高（P<0. 05），T1组

的 HC 含量显著降低（P<0. 05）；各添加剂处理组的氨基酸总量均较 CK 组无显著差异（P>0. 05）。该结果表明，

乳酸菌与红糖或纤维素酶联合处理能够提高茶渣青贮常规营养成分的含量，但可能增加纤维含量。

2. 2　不同添加剂对茶渣青贮发酵品质的影响

T2、T4、T5 及 T6 组的 pH 均显著低于 CK 组（P<0. 05，表 3），LA 含量和 LA/VFA 均显著高于 CK 组（P<

表 2　不同添加剂对茶渣青贮营养成分的影响

Table 2　Effects of various additive on nutritional composition of tea residue silage

组别

Group

CK

T1

T2

T3

T4

T5

T6

干物质

DM （%）

21. 20±0. 10b

21. 27±0. 21b

21. 70±0. 40bc

21. 50±0. 36bc

22. 25±0. 35a

22. 30±0. 10a

21. 97±0. 2ab

可溶性蛋白

SP （mg·g-1）

29. 60±1. 57b

35. 03±0. 56a

35. 38±0. 74a

34. 88±2. 67a

36. 48±0. 84a

34. 70±0. 60a

34. 42±1. 74a

可溶性糖

SS （mg·g-1）

3. 94±0. 24c

4. 56±0. 20c

5. 32±0. 29b

4. 46±0. 43c

6. 03±1. 02ab

5. 56±0. 43b

6. 67±0. 18a

总糖

TS （mg·g-1）

25. 05±1. 62c

26. 81±2. 06bc

27. 60±1. 40bc

26. 07±0. 74bc

32. 42±2. 50a

34. 11±2. 16a

28. 92±1. 73b

中性洗涤纤维

NDF （%DM）

51. 32±1. 45d

55. 87±2. 04abc

57. 66±1. 66a

53. 46±1. 33bcd

53. 44±0. 27bcd

56. 67±3. 10ab

52. 30±0. 46cd

酸性洗涤纤维

ADF （%DM）

29. 33±1. 58c

36. 19±1. 76ab

36. 99±1. 28a

32. 24±1. 81bc

32. 57±1. 46bc

35. 57±3. 96ab

32. 24±1. 25bc

半纤维素

HC （%DM）

22. 00±0. 13a

19. 68±0. 41b

21. 22±0. 83ab

20. 66±1. 44ab

20. 88±1. 20ab

21. 10±0. 92ab

20. 06±1. 07ab

氨基酸总量

TAAC （%）

20. 92±1. 30ab

18. 17±3. 96b

22. 17±0. 69ab

19. 42±3. 70ab

22. 78±0. 24a

21. 77±0. 37ab

18. 07±0. 89b

DM： Dry matter； SP： Soluble protein； SS： Soluble sugar； TS： Total sugar； NDF： Neutral detergent fiber； ADF： Acid detergent fiber； HC： 
Hemicellulose； TAAC： Total amino acids content； 同列不同小写字母表示差异显著（P<0. 05），下同 Different lowercase letters in the same column 
mean significant difference （P<0. 05）， the same below.
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0. 05），其中 T2、T4及 T6组的 VFA 含量显著高于 CK 组（P<0. 05）；与 CK 组相比，PA 含量在 T1和 T3组中显著升

高（P<0. 05），在其余各处理组则显著降低（P<0. 05），同时 T2~T6组的 BA 含量均显著降低（P<0. 05）；各组间

的 AN 和 AA 含量均无显著差异（P>0. 05）。该结果表明，红糖单独处理及其与乳酸菌、纤维素酶联合处理可明

显提高茶渣青贮的发酵品质。

2. 3　不同添加剂对茶渣青贮水解酶活性的影响

T2~T6组的植酸酶（PAP）活性均较 CK 组显著

提 高（P<0. 05，表 4），同 时 T3、T5 组 的 单 宁 酶

（TANa）活性也较 CK 组显著提高（P<0. 05），但 T5

组的纤维素酶（CLa）活性较 CK 组显著降低（P<
0. 05）。该结果表明，不同添加剂处理能够不同程

度上改变茶渣青贮水解酶的活性。

2. 4　不同添加剂对茶渣青贮抗营养因子及总酚含

量的影响

与 CK 组相比，T1、T3、T4、T6 组的植酸（IP6）含

量均显著降低（P<0. 05，表 5），其中 T3、T6 组的总

酚（TP）含量也显著降低（P<0. 05），但各处理组的

单宁含量较 CK 组无显著差异（P>0. 05）。这些结

果表明，乳酸菌、CLa 等添加剂单独处理或与红糖

联合处理能够明显减少青贮茶渣中抗营养因子 IP6
以及 TP 的含量。

2. 5　不同添加剂对茶渣青贮微生物多样性的影响

2. 5. 1　茶渣青贮菌群的物种分布情况　  在门水

平上（图 1A），本研究发现占据主导地位的主要包

括厚壁菌门、变形菌门、拟杆菌门。与 CK 组相比，

T2、T4、T6组厚壁菌门的相对丰度增加，拟杆菌门的

相对丰度减少，厚壁菌门与拟杆菌门的比值（F/B）
明显提高；T1和 T5组的 F/B 值较 CK 组有所提高但

差异不明显，而 T3组的 F/B 值较 CK 组有所降低。

表 3　不同添加剂对茶渣青贮发酵品质的影响

Table 3　Effects of various additive on fermentation quality of tea residue silage

组别 Group

CK

T1

T2

T3

T4

T5

T6

pH

4. 29±0. 02a

4. 27±0. 03a

3. 96±0. 03d

4. 26±0. 01a

4. 02±0. 01c

4. 19±0. 01b

3. 90±0. 03e

AN （%DM）

0. 14±0. 00a

0. 16±0. 03a

0. 13±0. 05a

0. 17±0. 02a

0. 13±0. 00a

0. 15±0. 03a

0. 12±0. 02a

LA （%DM）

0. 47±0. 06c

0. 53±0. 15c

2. 73±0. 06a

0. 50±0. 10c

2. 70±0. 28a

1. 13±0. 06b

3. 00±0. 26a

AA （%DM）

1. 65±0. 21a

1. 81±0. 05a

1. 50±0. 24a

1. 91±0. 34a

1. 40±0. 08a

1. 64±0. 20a

1. 39±0. 14a

PA （%DM）

0. 59±0. 11b

0. 82±0. 06a

0. 22±0. 05c

0. 83±0. 23a

0. 14±0. 01c

0. 19±0. 03c

0. 19±0. 02c

BA （%DM）

0. 53±0. 08a

0. 55±0. 02a

0. 00±0. 00c

0. 32±0. 28b

0. 00±0. 00c

0. 00±0. 00c

0. 00±0. 00c

VFA （%DM）

3. 24±0. 36c

3. 71±0. 16bc

4. 45±0. 25ab

3. 64±0. 58bc

4. 23±0. 21ab

3. 01±0. 23c

4. 58±0. 26a

LA/VFA 

17. 70±2. 75c

18. 30±4. 21c

64. 67±3. 92a

18. 17±5. 60c

65. 85±3. 61a

40. 27±2. 77b

68. 27±3. 52a

AN： 氨态氮 Ammonia nitrogen； LA： 乳酸 Lactic acid； AA： 乙酸 Acetic acid； PA： 丙酸 Propionic acid； BA： 丁酸 Butyric acid； VFA： 挥发性脂肪酸

Volatile fatty acid.

表 4　不同添加剂对茶渣青贮水解酶活性的影响

Table 4　Effects of various additive on hydrolase activity in tea 
residue silage

组别

Group

CK

T1

T2

T3

T4

T5

T6

CLa
（μg·min-1·g-1）

1222. 32±24. 79a

1196. 37±97. 98ab

1229. 03±29. 78a

1149. 60±28. 31ab

1180. 84±15. 58ab

1119. 13±42. 30b

1133. 69±43. 26ab

TANa
（µmol·min-1·g-1）

23. 07±2. 24c

24. 07±3. 10c

27. 52±1. 67bc

33. 80±4. 28a

25. 66±0. 49bc

30. 88±3. 95ab

29. 35±3. 75abc

PAP
（nmol·min-1·g-1）

12. 27±1. 55e

15. 88±1. 90de

30. 41±3. 63b

24. 53±3. 00bc

43. 02±8. 12a

18. 99±2. 35cd

22. 81±2. 82c

CLa： 纤维素酶 Cellulase； TANa： 单宁酶 Tannase； PAP： 植酸酶 Phytase.

表 5　不同添加剂对茶渣青贮抗营养因子及总酚含量的影响

Table 5　 Effects of various additive on anti-nutritional factors 
and total phenol content in tea residue silage（mg·g-1）

组别 Group

CK

T1

T2

T3

T4

T5

T6

单宁 Tannins

3. 50±0. 03ab

3. 50±0. 06ab

3. 43±0. 05b

3. 54±0. 03a

3. 50±0. 04ab

3. 43±0. 02b

3. 41±0. 07b

植酸 Phytic acid

10. 58±0. 84a

8. 35±0. 37bc

9. 58±0. 45ab

8. 44±0. 84bc

8. 88±1. 88bc

9. 57±0. 36ab

7. 93±0. 34c

总酚 Total phenol

60. 31±2. 31a

55. 20±3. 13ab

56. 56±2. 96ab

53. 68±3. 20bc

55. 86±3. 90ab

59. 43±0. 57ab

49. 21±4. 20c
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在属水平上（图 1B）的优势物种为乳杆菌属、醋杆菌属、双歧杆菌属和芽孢杆菌属。与 CK 组相比，T2、T4、T6

组乳杆菌属和醋杆菌属的相对丰度增加，双歧杆菌属的相对丰度减少；T1和 T5组乳杆菌属的相对丰度较 CK 组有

所提高但差异不明显，而 T3组乳杆菌属的相对丰度较 CK 组有所降低。

图 1　茶渣青贮菌群在门水平（A）和属水平（B）上的相对丰度

Fig. 1　Relative abundance of tea residue silage bacterial communities at the phylum （A） and genus levels （B）

图 2　茶渣青贮菌群在属水平上的物种聚类热图

Fig. 2　Species clustering heat map of the tea residue silage bacterial community at the genus level
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该结果表明，添加剂处理对茶渣青贮微生物的物种分布有影响，其中添加红糖有助于增加茶渣青贮的厚壁菌

门、乳杆菌属和醋杆菌属数量。

CK 组聚集较多的菌属主要有脂环酸芽孢杆菌属、丙酸菌属、韦荣氏球菌属（图 2）；T1组主要聚集了未分类的

梭菌科；T2组聚集了较多的链球菌属和乳杆菌属；细小杆菌属、魏斯氏菌属、产己酸杆菌属等主要在 T3组聚集；T4

组聚集了较多的栖粪杆菌属；T5组的戴阿利斯特菌属和葡萄球菌属是组内相对较多的菌属；T6组聚集的菌属种

类较多，包括芽孢杆菌属、肠球菌属、棒杆菌属、醋杆菌属、肠杆菌属、月形单胞菌属、不动杆菌属、太白山菌属、葡

糖酸醋杆菌属、新鞘氨醇菌属。

2. 5. 2　茶渣青贮菌群 Alpha 多样性分析　  Alpha 多样性指数用以表征样品中物种分布的多样性和均匀度，包

括观测到的 OTUs 数目（Observed_species）、谱系多样性（PD_whole_tree）、ACE 和 Chao1 指数等［17］。 T4 组的

Observed_species、PD_whole_tree、ACE、Chao1 指数均显著高于 CK 组和其他添加剂处理组（P<0. 01），表明乳酸

菌与红糖联合处理能够提高茶渣青贮的物种丰富度和群落多样性（图 3）。

2. 5. 3　茶渣青贮菌群 Beta 多样性分析　  通过主坐标分析（principal coordinates analysis，PCoA）评估不同样本

间群落结构的相似性［18］（图 4），T1、T5组的微生物群落分布不易区分，并与 CK 组大部分重叠，说明添加 LAB 或

LAB+纤维素酶处理对茶渣青贮微生物的 Beta 多样性无明显的影响，即茶渣青贮微生物菌群结构分化无明显差

图 3　茶渣青贮菌群的 Alpha多样性指数差异

Fig. 3　Differences in the Alpha diversity index of the tea residue silage bacterial community
***： P<0.001.
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异。T2、T4、T6 组的微生物群落相互重叠，但在 PC1
轴和 PC2 轴上都与 CK 组间隔距离较远，表明这 3 组

与 CK 组间群落样本在第一、二主坐标维度上都具有

差异，第一主坐标解释了约 62. 01% 的样本间差异，

第二主坐标则解释了约 16. 41% 的样本间差异。

3　讨论

3. 1　不同添加剂处理对茶渣青贮营养和发酵品质

的影响

茶渣是一种具有潜力的非常规饲料资源，但由

于其粗纤维含量较高且木质素结构复杂，直接青贮

易导致发酵不充分、营养损失等问题［19］。而且茶渣

含有一些非营养成分，如皂苷和单宁，味道苦涩，适

口性差［20］。选择合适的青贮添加剂来提高青贮茶渣

的营养价值、发酵风味和适口性，对促进茶渣在动物

饲料中的利用至关重要［21］。

本研究结果表明，乳酸菌与红糖或纤维素酶联

合处理能够提高茶渣青贮 DM、SP 及 SS 和 TS 等营

养成分的含量。另有发现，添加剂处理导致茶渣青

贮的 NDF 和 ADF 含量增加，推测可能是因为青贮中

微生物发酵的过程会导致部分 DM 以二氧化碳和水的形式挥发损失掉，损失的这部分主要是非纤维性的易消化

养分。青贮结束后，总干物质重量减少，但 NDF、ADF 相对难以被微生物分解，损失较少，形成一种“浓缩效应”，

造成在剩余干物质中纤维含量的表观升高。本研究发现，不同添加剂处理对茶渣青贮发酵品质有显著影响，例如

红糖单一处理组（T2）和联合处理组（T4~T6）的 pH 值（3. 90~4. 19）显著低于对照组（CK）及乳酸菌（T1）、纤维素

酶（T3）单一处理组，且 LA 含量显著提高，这种变化与厚壁菌门中乳杆菌属相对丰度的提升密切相关。结合图 1B
结果， T2、T4、T6组乳杆菌属相对丰度较 CK 组提高 21. 9%~44. 8%，说明红糖作为碳源有效促进了乳酸菌的增

殖，加速了可溶性碳水化合物的转化，进而产生大量 LA 而降低环境 pH 值［22］。乳酸菌+红糖+纤维素酶（T6）联

合处理的 LA/VFA 达 68. 27，显著高于乳酸菌、纤维素酶单一处理组和乳酸菌+纤维素酶组合处理组（T5），这表

明复合添加剂的协同效应优化了发酵途径，使 LA 成为主要发酵终产物。钟书等［23］研究发现，相比于单独添加乳

酸菌或纤维素酶，添加二者的复合剂对紫花苜蓿（Medicago sativa）青贮品质的提高效果更显著。李文优等［24］研

究表明，菌酶混合添加对巨菌草（Pennisetum giganteum）的青贮效果优于单一处理。本研究结论与其相似，都表

明复合使用青贮添加剂对青贮品质的改善效果比单独添加更有优势，但复合添加剂的种类、比例等需进一步

探究。

3. 2　不同添加剂处理对茶渣青贮水解酶活性和其他化合物的影响

茶渣原料中主要含有茶多酚、咖啡碱、黄酮类等生物活性物质，这些成分在青贮过程中易受微生物代谢及酶

解作用的影响。本研究发现，添加红糖（T2、T4、T6组）显著提高了单宁酶活性，这可能与红糖作为碳源促进乳杆

菌属增殖有关，而该菌属已被报道具有分泌单宁酶的能力［25］。当乳酸菌与红糖联合使用时（T4组），植酸酶活性

达到（43. 02±8. 12） nmol·min-1·g-1，较 CK 组提高 250. 6%，这可能是由于红糖与乳酸菌协同刺激了芽孢杆菌属

等产酶菌株的生长，其分泌的植酸酶可有效分解植酸，释放磷元素并改善饲料营养价值。然而，乳酸菌+纤维素

酶组（T5）的纤维素酶活性较 CK 组显著降低了 8. 4%，推测与纤维素酶添加引发底物竞争抑制有关。当外源纤维

素酶与内生菌群同时作用于纤维素时，底物快速分解可能造成代谢产物积累，从而反馈抑制酶活性［26-27］。此外，

T3组虽显著提高单宁酶活性，但对黄酮类物质的保留率却低于 CK 组，这表明过强的酶解作用可能加速次生代谢

图 4　茶渣青贮菌群的主坐标分析

Fig. 4　 Principal coordinates analysis （PCoA） of bacterial 
community in the tea residue silage
CK1、CK2、CK3， T1.1、T1.2、T1.3， T2.1、T2.2、T2.3， T3.1、T3.2、T3.3， T4.1、T4.2、

T4.3， T5.1、T5.2、T5.3， T6.1、T6.2、T6.3： 分别为 CK， T1， T2， T3， T4， T5，T6

组的 3 个试验重复 Denote the three replicates of the CK， T1， T2， T3， 
T4， T5，T6 treatment group， respectively.
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产物的氧化降解。

本研究中，各添加剂处理组的 SP 含量较 CK 组提升 15. 3%~23. 2%，可能与添加剂促进蛋白酶活性相关。

特别是 T5组的 TS 含量达 34. 11 mg·g-1，较 CK 组提高 36. 2%，这可能是外源酶与微生物的协同作用促进了茶渣

中结构性多糖的降解，释放出更多可发酵糖类，从而显著提升了青贮料的总糖含量［28］。另外，TP 含量在 T6组呈

显著降低现象，推测与高活性菌群对酚类物质的代谢消耗有关［29］，这为后续研究微生物代谢通路提供了重要切

入点。

3. 3　不同添加剂处理对茶渣青贮微生物的影响

青贮料上附着的微生物及青贮过程微生物演替随青贮过程变化，同时外源性添加剂也影响着微生物组

成［30-31］。门水平上，T2、T4、T6组的 F/B 值明显提升，表明厚壁菌门的优势生长有利于维持酸性环境，而属水平上

醋杆菌属的相对丰度增加可能通过有机酸生成增强抗菌活性，抑制霉菌，降低青贮腐败风险。虽然 Beta 多样性

分析结果显示各组茶渣青贮的微生物群落结构分化无明显差异，但 Alpha 多样性分析揭示了物种丰富度和群落

多样性在不同添加剂处理间的显著差异。特别是 T4组，其 Alpha 多样性指数显著高于其他组，表明乳酸菌与红糖

的联合处理不仅优化了发酵品质，还促进了微生物群落的多样性和复杂性。这种多样性的增加可能有助于增强

茶渣青贮过程的稳定性，为后续的饲料利用提供更为广泛的微生物资源和代谢功能［32］。

此外，不同添加剂处理对特定微生物菌属的影响也值得深入探讨。例如，T2组中链球菌属和乳杆菌属的聚

集可能与红糖作为碳源促进乳酸菌增殖有关，而 T3组中细小杆菌属、魏斯氏菌属等的聚集则可能与纤维素酶的

添加引发的底物竞争和微生物群落重构有关。这些特定菌属的变化不仅影响了青贮的发酵品质和生物活性成

分，还可能对茶渣青贮的贮藏稳定性和动物消化利用率产生重要影响。

4　结论

本研究通过添加不同种类的添加剂探究其对茶渣青贮品质和微生物多样性的影响。结果表明，添加剂处理

显著改善了茶渣青贮的发酵品质，尤其是红糖与乳酸菌联合处理表现出最优的发酵效果，说明复合添加剂的协同

效应优化了发酵途径。此外，红糖作为碳源有效促进了乳酸菌的增殖，对茶渣青贮的水解酶活性和酚类、植酸等

化合物的含量也产生了积极影响。在微生物多样性方面，红糖与乳酸菌联合处理促进了微生物群落的多样性和

复杂性。综上，本研究为茶渣青贮饲料品质的提升和添加剂的筛选提供了理论依据和实践指导，后续研究可进一

步探究复合添加剂的种类、比例以及微生物代谢通路等方面，以期为茶渣青贮饲料的广泛应用奠定坚实基础。
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