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蒲公英黄酮和枯草芽孢杆菌对燕麦青贮品质、
抗氧化活性及微生物群落结构的影响

王涛，李静，卢强，柯文灿，黄帅*

（宁夏大学林业与草业学院，宁夏  银川  750021）

摘要：本试验旨在研究蒲公英黄酮（total flavonoids）和枯草芽孢杆菌（Bacillus subtilis）对燕麦青贮品质、抗氧化活

性、有氧稳定性及微生物群落结构的影响。设置以下处理：1）对照组（CK）；2）蒲公英黄酮添加组（FT）；3）枯草芽孢

杆菌添加组（BS）；4）FT 和 BS 联用组（FT+BS）。常温青贮 60 d 后测定燕麦青贮品质、抗氧化活性、有氧稳定性及

微生物群落结构。结果表明：1）与对照组相比，添加剂组 pH、丙酸（PA）含量、氨态氮/总氮（NH3-N/TN）、酵母菌

（yeast）数量、中性洗涤纤维（NDF）含量与干物质（DM）损失均显著降低（P<0. 05），其中 FT+BS 组 pH 与 NH3-N/
TN 均显著低于 BS 组（P<0. 05），且 FT+BS 组乳酸（LA）含量与乳酸菌（LAB）数量均显著高于 CK 组（P<0. 05）。

与对照组相比，FT 组与 FT+BS 组类黄酮含量、总抗氧化能力（T-AOC）及抗氧化酶活性均显著升高（P<0. 05）。

FT+BS 组有氧稳定性显著高于其他 3 组（P<0. 05）。2）BS 组与 FT+BS 组厚壁菌门（Firmicutes）绝对丰度均显著

高于 CK 组和 FT 组（P<0. 05）；FT 组肠球菌属（Enterococcus）绝对丰度显著高于 BS 组和 FT+BS 组（P<0. 05），

FT+BS 组促生乳杆菌属（Levilactobacillus）绝对丰度显著高于 FT 组与 BS 组（P<0. 05）；添加剂组 LAB 绝对丰度

之和均显著高于鲜样组与 CK 组（P<0. 05）。综上，FT 和 BS 有助于提高燕麦青贮品质、抗氧化活性和有氧稳定性，

同时促进微生物群落结构向有利于青贮发酵的方向转变。综合考虑，FT 和 BS 联用对燕麦青贮质量的改善效果

最佳。
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Effects of flavonoids from Taraxacum mongolicum and of Bacillus subtilis addition 
on fermentation quality， antioxidant activity， and aerobic stability of Avena sativa 
silage
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Abstract： This experiment aimed to investigate the effects of flavonoids from Taraxacum mongolicum （FT） and 
addition of Bacillus subtilis （BS） on the fermentation quality， antioxidant activity， aerobic stability， and microbial 
community structure of oat （Avena sativa） silage.  The following treatments were established： 1） Control treatment 
（CK）； 2） FT addition treatment （FT）； 3） BS addition treatment （BS）； 4） Combined FT and BS treatment （FT+
BS）.  After 60 days of ensiling at room temperature， the fermentation quality， antioxidant activity， aerobic stability， 
and microbial community structure of the A.  sativa silage were determined.  It was found that： 1） Compared with the 
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control treatment， the additive treatments exhibited significantly lower pH， propionic acid content， ammonia 
nitrogen/total nitrogen （NH3-N/TN） ratio， yeast count， neutral detergent fiber content， and dry matter loss （P<
0. 05）， the pH and NH3-N/TN ratio values in the FT+BS treatment were significantly lower than those in the BS 
treatment （P<0. 05）， while the lactic acid （LA） content and lactic acid bacteria （LAB） counts in the FT+BS 
treatment were significantly higher than those in the CK treatment （P<0. 05）.  Compared with the control 
treatment， the flavonoid content， total antioxidant capacity， and antioxidant enzyme activities were significantly 
higher in the FT and FT+BS treatments （P<0. 05）.  The aerobic stability of the FT+BS treatment was 
significantly higher than that of the other three treatments （P<0. 05）.  2） The absolute abundance of Firmicutes was 
significantly higher in the BS and FT+BS treatments compared to the CK and FT treatments （P<0. 05）.  The 
absolute abundance of Enterococcus was significantly higher in the FT treatment than in the BS and FT+BS 
treatments （P<0. 05）， while the absolute abundance of Levilactobacillus was significantly higher in the FT+BS 
treatments than in the FT and BS treatments （P<0. 05）.  The total absolute abundance of LAB in all additive 
treatments was significantly higher than that in the fresh sample and CK treatments （P<0. 05）.  In conclusion， both 
FT and BS contributed to improvement of the fermentation quality， antioxidant activity， and aerobic stability of A.  

sativa silage， while also promoting beneficial shifts in the microbial community structure for silage fermentation.  
Overall， the combined addition of FT and BS yielded the best improvement in A.  sativa silage quality.
Key words： Bacillus subtilis； Avena sativa； total flavonoids from Taraxacum mongolicum； fermentation quality； 
antioxidant activity； microbial community

青贮饲料是反刍动物日粮的重要组成部分，其质量水平直接影响畜牧产业的经济效益和发展潜力。燕麦

（Avena sativa）是禾本科燕麦属的一年生草本植物，作为重要粮饲兼用作物，具有生育期短、适口性好及营养元素

丰富等特点［1］。同时，优质燕麦作为饲料时，在延长奶牛产奶时间、提高乳蛋白含量及增加日增重等方面有重要

作用［2］。目前燕麦的加工方式以干草和青贮为主［3］，干草可以保留燕麦的部分营养物质，但易受不良天气影响，导

致干草霉变影响饲料品质。燕麦青贮能够最大程度保留粗蛋白（CP）、粗脂肪（EE）以及多种维生素，改善适口性

并提高其营养价值［4］。燕麦原料蛋白质含量高，粗纤维含量低且附着的乳酸菌（LAB）数量较少［5］，在不使用添加

剂的情况下进行青贮容易引起燕麦青贮干物质（DM）损失及蛋白质水解［6］。同时有氧暴露阶段残留的可溶性碳

水化合物（WSC）和过高的乳酸（LA）可以被酵母菌（yeast）用作生长基质，使青贮 pH 和温度升高，从而导致燕麦

营养水平降低甚至发霉变质［5］。因此选择适合的添加剂能够有效改善燕麦青贮发酵品质［7］。

蒲公英（Taraxacum mongolicum）是菊科多年生草本植物，主要分布在我国东北、西北与西南地区等［8］。《“十

四五”规划中医药发展规划》明确将蒲公英列入道地药材目录，作为药食同源的中草药，蒲公英富含多种维生素、

矿物质、黄酮和多糖等活性成分，作为替抗饲料添加剂应用前景广阔［9］。研究表明添加蒲公英黄酮（FT）可以提

高抗氧化酶活性并清除自由基［10］，且自由基的清除率随着 FT 浓度的增加而增大［11］，当 FT 浓度达到 16 mg·mL-1

时，对二苯基苦味酰肼基（DPPH）自由基的清除率高达 96. 11%［12］。前期研究结果表明添加 FT 可显著提高柠条

锦鸡儿（Caragana korshinskii）青贮总抗氧化能力（T-AOC）、谷胱甘肽过氧化物酶（GSH-Px）及超氧化物歧化酶

（SOD）活性［13］。此外，FT 对大肠杆菌、金黄色葡萄球菌等均具有抑制效果，抑菌效果随浓度的升高而加强，可用

于保护人体免受慢性疾病和炎症性疾病的影响［14］。

枯草芽孢杆菌（BS）是一类存在于自然界中的需氧或兼性厌氧的革兰氏阳性菌。与 LAB 添加剂相似，添加

BS 可以改善紫花苜蓿（Medicago sativa）青贮发酵品质，减少蛋白水解和 DM 损失［10］，同时添加 BS 能够显著增加

甘蔗（Saccharum officinarum）青贮乙酸含量，降低丁酸含量［14］。研究表明在豆粕发酵饲料中添加 BS 通过产生蛋

白酶等多种水解酶，可将原料中的纤维和蛋白等生物大分子水解，降低青贮饲料中抗营养因子含量，提升饲料营

养价值［15］。BS 分泌的纤维素酶和半纤维素酶具有很强的降解木质纤维素的能力，研究表明在芦苇（Phragmites 
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australis）青贮中接种 BS 显著降低了粗纤维含量［16］，且添加 BS 的麸皮发酵后其纤维成分和抗营养因子含量显著

降低［17］。另外，BS 具有很强的抗菌能力［18］，可以通过产生抗真菌物质和细菌素来抑制酵母菌和丝状真菌等不良

微生物的生长，防止青贮饲料变质和真菌毒素产生，提高有氧稳定性［10］。

相对定量 16S-seq（RQS）已被广泛应用于揭示青贮饲料中的微生物群落变化及发酵特性和代谢物间的相互

关系［19］。然而，在探讨细菌群落在青贮过程中的动态变化时，单独应用  RQS 会产生误导，因为当细菌群落的总

丰度不固定时，某一微生物群落绝对丰度的波动可能不会引起该分类群相对丰度的显著变化［20］。与 RQS 相比，

16S rRNA 绝对定量测序技术（AQS）的细菌群落丰富度指数更高，且丰富度指数与发酵指标间的相关性更加显

著［21］。Yang 等［22］和 Zhang 等［23］利用 AQS 准确说明了苜蓿青贮中细菌群落的组成和绝对丰度的动态变化，发现了

比 RQS 更多的测序信息。目前利用 AQS 技术研究燕麦青贮微生物群落结构的报道较少，且关于 FT 与 BS 添加

剂对燕麦青贮品质、抗氧化活性及有氧稳定性的影响尚不清楚。因此，本试验旨在研究 FT 和 BS 单独添加及联

用对燕麦青贮品质、抗氧化活性、有氧稳定性及微生物群落结构的影响，为利用植物活性成分和益生菌调制优质

燕麦青贮饲料和开发功能性饲草产品提供理论依据和实践参考。

1　材料与方法

1. 1　试验材料

本试验选择乳熟期燕麦（喜韵），于 2023 年 9 月从宁夏农垦茂盛有限公司（38°33′ N，106°03′ E，海拔 1110. 4 
m）收获，燕麦的 DM 含量为 28. 71%FM，CP、EE、中性洗涤纤维（NDF）、酸性洗涤纤维（ADF）和 WSC 含量分别

为 16. 14%、4. 97%、46. 31%、35. 03% 和 4. 12%DM，类黄酮含量为 3. 12%DM。蒲公英黄酮（total flavonoids 
from T.  mongolicum，FT）采购于陕西冠晨生物科技有限公司，粉状，纯度为 98%。枯草芽孢杆菌（Bacillus 

subtilis，BS）为宁夏大学林业与草业学院实验室于玉米青贮饲料中自筛，菌种编号为 NH19，活菌数≥1. 0×
106 cfu·g-1。

1. 2　试验设计

将采集好的燕麦用铡草机人工粉碎至 1. 5 cm，晾晒萎蔫，水分降至 65%，在青贮前，随机取部分燕麦，放入

-80 ℃超低温冰箱保存，作为燕麦鲜样（FW）进行后续分析。在燕麦鲜重基础上，添加蒲公英黄酮（2%）及枯草

芽孢杆菌（1×106 cfu·g-1）。设置 4 组处理：1）对照组（CK）；2）蒲公英黄酮添加组（FT）；3）枯草芽孢杆菌添加组

（BS）；4）FT 和 BS 联用添加组（FT+BS）。每组 4 个重复，每袋约 500 g，共 16 袋。用真空封口机密封后于常温条

件下贮藏 60 d 后开袋取样。

1. 3　研究方法

1. 3. 1　青贮营养指标测定　  将青贮样品在 65 ℃鼓风干燥烘箱中烘干至恒重，测定 DM 含量［24］，并将样品粉碎

过筛用于后续化学分析。CP 含量用凯氏定氮仪（K-340，中国上海布吉试验设备贸易公司）测定；采用纤维自动分

析仪（A2000i，美国纽约安科姆科技）测定中性洗涤纤维（neutral detergent fiber，NDF）和酸性洗涤纤维（acid 
detergent fiber，ADF）含量［25］；EE 含量采用脂肪分析仪（ANKOMXT15i，美国纽约安科姆科技）测定；采用蒽酮-
硫酸比色法对 WSC 进行定量［24］。DM 损失根据青贮前后样品的干物质质量，计算每个处理组的 DM 损失率

（DML）。计算公式如下：

DML (%)=[ 1 - ( FFW × FDM
IFW × IDM ) ]×100

式中： IFW（g）= 青贮前初始鲜重（initial fresh weight before ensiling）。 IDM（%）= 青贮前初始干物质含量  
（initial dry matter content before ensiling）。FFW（g）=青贮后鲜重（final fresh weight after ensiling）。FDM （%）=
青贮后干物质含量（final dry matter content after ensiling）。

1. 3. 2　青贮发酵指标测定　  四分法称取 20 g 样品与 180 mL 蒸馏水放入均质拍打器（YM-09X，中国上海）中

搅碎 30 s，4 层纱布过滤得青贮样品浸提液，取适量浸提液测定 pH。氨态氮（ammonia nitrogen，NH3-N）采用苯
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酚-次氯酸比色法测定［26］。使用气相色谱仪（GC-2010，日本岛津）测定乳酸（lactic acid，LA）、乙酸（acetic acid，
AA）、丙酸（propionic acid，PA）及丁酸（butyric acid，BA）含量［27］。LAB、酵母菌和霉菌（mold）数量采用稀释涂布

平板法测定。使用 MRS 琼脂培养基（蛋白胨 10. 0 g·L-1、牛肉浸粉 8. 0 g·L-1、酵母浸粉 4. 0 g·L-1、葡萄糖 20. 0 
g·L-1、磷酸氢二钾 2. 0 g·L-1、柠檬酸氢二铵 2. 0 g·L-1、乙酸钠 5. 0 g·L-1、硫酸镁 0. 2 g·L-1、硫酸锰 0. 04 g·L-1、

琼脂 14. 0 g·L-1、吐温 80 1. 0 g·L-1，称取 MRS 琼脂 66. 2 g，加热溶解于 1000 mL 蒸馏水中，121 ℃高压灭菌 15 
min 备用）在 37 ℃厌氧恒温培养 48 h 后统计 LAB 数量；酵母菌及霉菌选用 PDA 培养基（马铃薯浸粉 6. 0 g·L-1、葡

萄糖 20. 0 g·L-1、琼脂 20. 0 g·L-1，称取 PDA 培养基 46. 0 g，加入 1000 mL 蒸馏水中，115 ℃高压灭菌 20 min 备

用），有氧条件下 28 ℃培养 72 h 后计数，菌落计数单位以 log10 cfu·g-1 FW 表示。

1. 3. 3　抗氧化活性指标的测定　  抗氧化活性指标包括 T-AOC、GSH-Px、SOD 和类黄酮（flavonoids）含量，均

按照索莱宝科技有限公司市售检测试剂盒描述的方法测定。

1. 3. 4　有氧稳定性测定　  青贮 90 d 后开袋，取 200 g 燕麦青贮压实装入保温塑料盒中，将温度记录仪（HOBO 
Pendant Temperature/Light，美国）插入保温塑料盒几何中心处测定有氧稳定性。

1. 3. 5　微生物群落结构测定　  采用 Accul6STM 绝对定量测序技术，在样品 DNA 中加入已知浓度的 spike-in 
standards 合成序列作为内标，随后进行 16S rRNA 基因扩增子文库构建和测序，基于 spike-in standards 的测序

reads 数与其已知绝对拷贝数构建标准曲线，最终通过标准曲线定量分析样品中各微生物物种的 16S rRNA 基因

绝对拷贝数。

1. 4　数据处理和分析

用 Excel 软件对所有数据进行整理和计算，利用 IBM SPSS 26. 0 统计软件对各项数据进行单因素方差分析  
（ANOVA）以及  Duncan 检验，采用 Origin 2022 制图，以 P<0. 05 作为差异显著判断标准。

2　结果与分析

2. 1　蒲公英黄酮和枯草芽孢杆菌对燕麦青贮发酵品质的影响

由表 1 可知，添加剂组 pH 均显著低于 CK 组（P<0. 05），其中 FT 组与 FT+BS 组显著低于 BS 组（P<0. 05）；

FT+BS 组乳酸含量与 LAB 数量均显著高于 CK 组（P<0. 05），其中 FT+BS 组乳酸含量显著高于 FT 组与 BS
组（P<0. 05）；FT 组乙酸含量显著低于 BS 组与 FT+BS 组（P<0. 05）；添加剂组丙酸含量、NH3-N/TN 和酵母菌

数量显著低于 CK 组（P<0. 05），其中 FT+BS 组 NH3-N/TN 显著低于 BS 组（P<0. 05），酵母菌数量与之相反；

此外，各组间均未检测出丁酸和霉菌。

2. 2　蒲公英黄酮和枯草芽孢杆菌对燕麦青贮有氧稳定性的影响

由图 1 可知，添加剂组有氧稳定性均显著高于 CK 组（P<0. 05），FT+BS 组有氧稳定性最好，为 186 h，其次

为 FT 组与 BS 组，分别为 160 与 156 h；FT+BS 组有氧稳定性显著高于 FT 组与 BS 组（P<0. 05）。

2. 3　蒲公英黄酮和枯草芽孢杆菌对燕麦营养品质的影响

由表 2 可知，添加剂组 DM 含量均显著高于 CK 组（P<0. 05），DM 损失显著低于 CK 组（P<0. 05）；各组间 CP
含量均无显著差异（P>0. 05）；FT 组 EE 含量显著高于 CK 组（P<0. 05）；FT 组与 BS 组 WSC 含量均显著高于

CK 组（P<0. 05），FT+BS 组显著低于 CK 组（P<0. 05），BS 组显著高于 FT 与 FT+BS 组（P<0. 05）；FT 组与

BS 组 NDF 含量显著低于 CK 组（P<0. 05）；BS 组 ADF 含量显著低于 CK 组（P<0. 05），FT+BS 组 NDF 与 ADF
含量均显著低于其他组（P<0. 05）。

2. 4　蒲公英黄酮和枯草芽孢杆菌对燕麦青贮抗氧化活性的影响

由表 3 可知，FT 组和 FT+BS 组类黄酮含量显著高于 CK 组（P<0. 05）。添加剂组的 T-AOC、GSH-Px 活性

和  SOD 活性均显著高于 CK 组（P<0. 05），其中 FT+BS 组均为最高，分别为 106. 54 mmol·L−1、1555. 85 U·
mL−1 和 378. 01 U·mL−1。 FT 组与 FT+BS 组类黄酮含量与 T-AOC、GSH-Px、SOD 活性均显著高于 BS 组

（P<0. 05）。
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2. 5　蒲公英黄酮和枯草芽孢杆菌对燕麦青贮微生物

群落结构的影响

如图 2 所示，在门水平上，燕麦青贮优势微生物为

厚壁菌门（Firmicutes）和变形菌门（Proteobacteria），同

时 还 存 在 放 线 菌 门（Actinobacteriota）和 拟 杆 菌 门

（Bacteroidota）。如图 3 所示，燕麦青贮后厚壁菌门、

变形菌门、放线菌门群落绝对丰度显著高于燕麦鲜样

（P<0. 05）。BS 组与 FT+BS 组厚壁菌门绝对丰度

均显著高于 CK 组和 FT 组（P<0. 05）；CK 组与 FT+

BS 组变形菌门绝对丰度均显著低于 FT 组与 BS 组

（P<0. 05）；FT 组放线菌门绝对丰度显著高于其他 3

表 1　蒲公英黄酮和枯草芽孢杆菌对燕麦青贮发酵品质的影响

Table 1　Effect of total flavonoids from T. mongolicum and B. subtilis on fermentation and microbial quantities of A. sativa silage

项目

Item

pH

乳酸 Lactic acid （LA， g·kg−1 FW）

乙酸 Acetic acid （AA， g·kg−1 FW）

丙酸 Propionic acid （PA， g·kg−1 FW）

丁酸 Butyric acid （BA， g·kg−1 FW）

氨态氮/总氮 Ammonia nitrogen/total nitrogen （NH3-N/TN， %）

乳酸菌 Lactic acid bacteria （lg cfu·g-1 FW）

酵母菌 Yeast （lg cfu·g-1 FW）

霉菌 Mold （lg cfu·g-1 FW）

处理 Treatment

CK

5. 08±0. 03a

0. 25±0. 03c

0. 55±0. 06ab

0. 41±0. 05a

ND

5. 94±0. 13a

8. 26±0. 03b

6. 94±0. 11a

ND

FT

4. 69±0. 01c

0. 94±0. 04b

0. 26±0. 01b

0. 20±0. 03b

ND

4. 98±0. 14bc

8. 35±0. 02ab

5. 08±0. 08c

ND

BS

4. 85±0. 06b

0. 52±0. 16c

0. 78±0. 08a

0. 17±0. 04b

ND

5. 00±0. 05b

8. 37±0. 03a

5. 05±0. 16c

ND

FT+BS

4. 57±0. 01c

1. 68±0. 18a

0. 62±0. 16a

0. 21±0. 03b

ND

4. 80±0. 03c

8. 42±0. 03a

5. 58±0. 12b

ND

注： 同行不同小写字母表示不同处理间差异显著（P<0. 05）；FT：蒲公英黄酮添加组；BS：枯草芽孢杆菌添加组；FT+BS：蒲公英黄酮+枯草芽孢杆

菌联用添加组；ND：未检测到；FW：鲜样。下同。

Note： Different lowercase letters within the same row indicate significant differences among different treatments at the 0. 05 level.  FT： Addition group of 
total flavonoids from T.  mongolicum； BS： Addition group of B.  subtilis.  FT+BS： Addition group of total flavonoids from T.  mongolicum and B.  

subtilis.  ND： Not detected； FW： Fresh weight.  The same below.

图 1　蒲公英黄酮和枯草芽孢杆菌对燕麦青贮有氧稳定性的影响

Fig. 1　Effect of total flavonoids from  T.  mongolicum and B.  
subtilis on the aerobic stability of A.  sativa silage
不同小写字母表示不同处理间差异显著（P<0.05）。Different lower⁃
case letters indicate significant differences among different treatments at 
P<0.05 level. 下同 The same below.

表 2　蒲公英黄酮和枯草芽孢杆菌对燕麦青贮营养品质的影响

Table 2　Effect of total flavonoids from T. mongolicum and B. subtilis on nutritional quality of A. sativa silage

项目

Item

干物质 Dry matter （DM， %）

干物质损失 Dry matter loss （DM loss， %）

粗蛋白 Crude protein （CP， %DM）

粗脂肪 Ether extract （EE， %DM）

可溶性碳水化合物  Water-soluble carbohydrates （WSC， %DM）

中性洗涤纤维  Neutral detergent fiber （NDF， %DM）

酸性洗涤纤维  Acid detergent fiber （ADF， %DM）

处理 Treatment

CK

22. 29±0. 23c

18. 34±0. 44a

15. 89±0. 22a

5. 20±0. 18bc

1. 05±0. 17c

44. 28±0. 79a

26. 31±0. 75a

FT

25. 80±0. 45a

7. 49±0. 26b

15. 98±0. 30a

6. 36±0. 33a

1. 67±0. 20b

42. 81±1. 17b

25. 72±0. 72ab

BS

25. 74±0. 72ab

7. 33±0. 14b

16. 23±0. 19a

5. 74±0. 46ab

3. 91±0. 43a

43. 56±0. 45b

23. 87±0. 67b

FT+BS

26. 29±0. 69a

6. 29±0. 14b

16. 07±0. 23a

4. 68±0. 10c

0. 74±0. 10d

40. 26±0. 52c

22. 30±0. 34c

注： DM：干物质；下同。

Note： DM： Dry matter； The same below.
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组（P<0. 05）；FT+BS 组拟杆菌门绝对丰度显著高

于 FT 组与 BS 组（P<0. 05）。

如图 4 所示，属水平上肠球菌属（Enterococcus）、植

物 乳 杆 菌 属（Lactiplantibacillus）与 未 分 类 细 菌

（unassigned）占据主导地位。由图 5 可知，处理组燕麦

青贮肠球菌属、未分类细菌与植物乳杆菌属绝对丰度

均显著高于鲜样（P<0. 05），其中 FT 组肠球菌属绝对

丰度显著高于 BS 组与 FT+BS 组（P<0. 05），FT+BS
组未分类细菌显著低于 FT 组与 BS 组；BS 组明串珠菌

属（Leuconostoc）、迟缓乳杆菌属（Lentilactobacillus）、乳

球菌属（Lactococcus）与魏斯氏菌属（Weissella）群落绝

对丰度均显著高于 FT 组与 FT+BS 组（P<0. 05）；FT+BS 组促生乳杆菌属（Levilactobacillus）与伴生乳杆菌属

（Companilactobacillus）群 落 绝 对 丰 度 显 著 高 于 FT 组 与 BS 组（P<0. 05）；FT 组 与 FT+BS 组 片 球 菌 属

（Pediococcus）群落绝对丰度显著高于 BS 组（P<0. 05）。由图 6 可知，燕麦青贮后位列前十菌属细菌群落的总丰

度中，添加剂组 LAB 群落绝对丰度之和均显著高于鲜样和 CK 组（P<0. 05），BS 组与 FT+BS 组 LAB 群落绝对

表 3　蒲公英黄酮和枯草芽孢杆菌对燕麦青贮抗氧化活性的影响

Table 3　Effect of total flavonoids from  T. mongolicum and B. subtilis on antioxidant properties of A. sativa silage

项目

Item

类黄酮含量 Flavonoids content （%DM）

总抗氧化能力 Total antioxidant capacity （T-AOC， mmol·L−1）

谷胱甘肽过氧化物酶活性Glutathione peroxidase activity （GSH-Px， U·mL−1）

超氧化物歧化酶活性 Superoxide dismutase activity （SOD， U·mL−1）

处理 Treatment

CK

2. 87±0. 12b

48. 47±3. 49c

694. 80±31. 40d

240. 97±14. 88c

FT

3. 14±0. 09a

103. 10±2. 92a

1338. 84±38. 94b

366. 47±13. 84a

BS

2. 91±0. 06b

83. 61±4. 32b

1063. 67±32. 31c

280. 14±7. 34b

FT+BS

3. 22±0. 11a

106. 54±2. 87a

1555. 85±22. 96a

378. 01±14. 56a

图 2　燕麦青贮细菌微生物群落绝对丰度（门水平）

Fig. 2　 The abundance of bacterial microorganisms in A.  
sativa silage at the phylum level
FW：鲜样 Fresh weighi.下同 The same below.

图 3　蒲公英黄酮和枯草芽孢杆菌对燕麦青贮细菌微生物群落绝对丰度的影响（门水平）

Fig. 3　Effects of total flavonoids from T.  mongolicum and B.  subtilis on the abundance of bacterial communities at the phylum level
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丰度之和均显著高于 FT 组（P<0. 05）。

3　讨论

3. 1　蒲公英黄酮和枯草芽孢杆菌对燕麦青贮发酵品

质的影响

pH 是衡量青贮饲料是否成功发酵的关键指标，

通常将 pH 在 4. 2 以下的青贮饲料定义为优良青贮。

本试验中，各组 pH 均大于 4. 2，这可能与燕麦 CP 含量

较高有关［28］。与王昊然等［29］研究结果相似，青贮饲料

中蛋白质通常被微生物及酶水解为氨基酸、肽和

氨［30］，影响青贮 pH 的降低。在本试验中，添加 BS 显

著降低了燕麦青贮 pH，可能是因为燕麦中纤维物质

含量相对较高［28］，而 BS 产生纤维素酶，其通过水解植

物细胞壁释放出更多的 WSC，为 LAB 快速增殖提供

底物和能量，促进乳酸含量的增加［31］，从而降低青贮

pH，这与 Bai 等［10］和 Lara 等［32］研究结果不同，可能是

试验选取的青贮原料不同所致。本试验中 FT 组 pH
显著低于 CK 组和 BS 组，这可能是因为 FT 可以为

LAB 发酵提供有利的增殖环境，生成大量乳酸，进而促使 pH 显著降低，与 Elbermawi 等［33］研究结果相似，同属于

菊科的小葵子（Guizotia abyssinical）类黄酮提取物在体外试验中对 LAB 菌株的生长有促进作用，提高了乳酸浓

度。另外，FT+BS 组 pH 显著低于 CK 组，乳酸含量显著高于 CK 组，可能与 FT+BS 组乳杆菌数量较高有关，乳

杆菌是促进乳酸发酵的主要菌群，能增加青贮初期 LAB 的数量，迅速降低青贮原料的 pH。FT+BS 组乳酸含量

高于 FT 组与 BS 组，说明 FT 和 BS 联用较单独添加 FT 或 BS 更能促进乳酸的生成。LAB 作为牧草青贮过程中

的关键功能微生物，通过代谢 WSC 生成乳酸，引起青贮 pH 下降，进而有效抑制腐败菌等有害微生物的生长繁

殖。本试验中 FT 组和 FT+BS 组 LAB 数量显著高于 CK 组，这与添加剂组 pH 降低的结果一致，其原因可能是

黄酮类化合物可以抑制不良微生物活动及促进 LAB 增殖［34］，与戴远臣［35］研究结果相似。乙酸是异型发酵产物，

可以有效抑制酵母菌和霉菌的繁殖，有利于提高青贮有氧稳定性［29］。本试验中 BS 组与 FT+BS 组乙酸含量显著

高于 FT 组，这与孙宇等［19］试验结果不同，可能是因为不同 BS 菌株的代谢特性差异显著，某些菌株在特定条件下

激活乙酸生成途径从而生成乙酸［36］。丙酸与丁酸的出现通常代表霉菌和梭菌等不良微生物的繁殖。本试验中添

加剂组丙酸含量显著低于 CK 组，各组间均未检测到丁酸，说明添加 FT 或 BS 及其联用可以有效抑制不良微生物

的生长，改善其发酵品质。添加剂组酵母菌数量均显著低于 CK 组，其原因可能是 FT 的添加抑制了酵母菌等不

良微生物的生长；另一方面，BS 在发酵前期通过抑制不良微生物的生长，促进 LAB 的增殖，以快速降低青贮 pH，

较低的 pH 维持了酸性环境并抑制了酵母菌和丝状真菌的生长［14］。NH3-N/TN 能够反映饲料中蛋白质及氨基酸

的水解程度，NH3-N/TN 升高表明饲料中的蛋白质和氨基酸发生了更严重的分解，从而导致发酵品质下降。在本

试验中添加剂组 NH3-N/TN 均低于 CK 组，这可能是因为添加 FT 降低了青贮环境的 pH，抑制了不良微生物的活

动，同时也抑制了蛋白酶的活性，从而减少了蛋白质和氨基酸的分解，与高龙飞［13］研究结果相似；另一方面，添加

BS 能够改善青贮饲料发酵品质并抑制蛋白质水解［15］。综上所述，添加 FT 与 BS 能够有效改善燕麦青贮的发酵

品质，且 FT 与 BS 联用改善效果更好。

3. 2　蒲公英黄酮和枯草芽孢杆菌对燕麦青贮营养品质的影响

优良的青贮饲料可较好保存 DM 及 CP 含量。酵母菌的增殖通常会导致 DM 大量损失［4］，本试验中，添加剂

组 DM 含量均显著高于 CK 组，DM 损失均显著低于 CK 组，这与添加剂组酵母菌数量较少的结果一致。添加 FT
可能对酵母菌等微生物具有抑制作用，使其减少了对于 DM 的消耗，这与 Huang 等［37］添加 FT 可减少豆科牧草柠

图 4　燕麦青贮细菌微生物群落绝对丰度（属水平）

Fig. 4　 The abundance of bacterial microorganisms in A.  
sativa silage at the genus level
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条 DM 损失的研究结果相似。BS 在青贮前期可以快速降低 pH，维持酸性环境并抑制酵母菌和丝状真菌的生

长［10］，这可以解释 BS 组 DM 含量高于 CK 组且 DM 损失率低于 CK 组的原因。足量的 WSC 能够保证青贮饲料发

酵，形成良好的酸性环境，从而抑制有害微生物的生长繁殖，保证青贮饲料的品质［38］。本试验中 FT 组与 BS 组

图 5　蒲公英黄酮和枯草芽孢杆菌对燕麦青贮细菌微生物群落绝对丰度的影响（属水平）

Fig. 5　Effects of total flavonoids from T.  mongolicum and B.  subtilis on the absolute abundance of bacterial communities in A.  
sativa at the genus level
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WSC 含量均显著高于 FT+BS 组，这可能是因为 FT
能够促进 BS 在青贮过程中的生长繁殖，而 BS 在增殖

过程中可能消耗了部分 WSC 作为底物，使 FT+BS
组的 WSC 含量显著下降。FT 组与 BS 组 WSC 含量

均显著高于 CK 组，一方面可能是由于 FT 的抑菌作用

抑制了青贮过程中不良微生物的繁殖，从而保存更多

的 WSC［39］。另一方面可能与燕麦中较高的纤维物质

有关，BS 产生纤维素酶来降解纤维素，从而保留更多

的 WSC。EE 是饲料的能量载体，可满足家畜必要的

能量需求。FT 组 EE 含量显著高于 CK 组，可能是添

加 FT 能够提高燕麦青贮中脂肪酸合成酶的表达

量［39］，与李俊峰等［40］研究结果相似。FT 组与 BS 组

EE 含量显著高于 FT+BS 组，可能是由于 FT 促进 BS 的生长繁殖，从而消耗更多的 EE。NDF 和 ADF 是反映饲

料饲用价值的重要指标。FT 组 NDF 含量显著低于 CK 组，这可能是由于 FT 能够提高燕麦青贮中纤维降解酶的

活性，从而促使燕麦青贮中纤维含量下降，与牟怡晓等［41］研究结果相似。BS 组 NDF 与 ADF 含量均显著低于 CK
组，BS 在青贮发酵过程中可以产生纤维素酶、α-淀粉酶和阿魏酰酯酶等酶来降解 WSC，这与 Lara 等［32］研究结果

相似。FT+BS 组 NDF 与 ADF 含量显著低于其他组，说明 FT 与 BS 联用对于燕麦青贮木质纤维素的降解有协

同作用。综上所述，添加 FT 和 BS 可以有效保存燕麦青贮的营养物质，且 FT 与 BS 联用对营养物质的保存效果

最好。

3. 3　蒲公英黄酮和枯草芽孢杆菌对燕麦青贮抗氧化活性的影响

氧化应激是动物健康问题的根源。活性氧（ROS）对于维持细胞稳态至关重要，但过量的  ROS 会攻击和破

坏各种生物分子，导致细胞死亡和组织损伤。因此，控制  ROS 的产生量至关重要［42］。给家畜饲喂具有抗氧化能

力的饲料可以有效提高动物的抗氧化能力，减少因氧化应激造成的损失［38］。T-AOC 反映机体总抗氧化能力，

GSH-Px 和 SOD 等抗氧化酶可以清除动物体内多余的自由基，减少氧化损失。本试验中，添加剂组的 T-AOC、

GSH-Px 和 SOD 活性均显著高于 CK 组，这一方面是由于 FT 的多羟基结构促进了 SOD 和 GSH-Px 活性［38］，使  
SOD 催化 O2

−并转化为过氧化氢，然后 GSH-Px 通过向过氧化氢提供电子分解为水，从而提高青贮的抗氧化活

性。另一方面部分芽孢杆菌作为益生菌可以产生抗氧化酶，例如  SOD 和 GSH-Px，以有效清除自由基［32］，因此可

解释本试验中添加 BS 显著提高 T-AOC、GSH-Px 和 SOD 活性。FT+BS 组 T-AOC、GSH-Px 和 SOD 活性均显

著高于其他组，说明 FT 与 BS 的联用对于燕麦青贮饲料的抗氧化活性具有协同作用，可以增强燕麦青贮饲料的

抗氧化能力，且效果优于单独添加 FT 或 BS。类黄酮属于植物次生代谢物，可以提高抗氧化酶的活性并清除自

由基［10，43］，包括黄酮醇、黄酮、黄烷酮等亚类。本试验中 FT 组与 FT+BS 组类黄酮含量显著高于 CK 组和 BS 组，

这与 FT 的直接添加有关。综上，添加 FT 和 BS 可以有效提高燕麦青贮的抗氧化活性，其中 FT 单独添加及其与

BS 联用对于抗氧化活性的提高效果更好。

3. 4　蒲公英黄酮和枯草芽孢杆菌对燕麦青贮有氧稳定性的影响

有氧稳定性是评估青贮饲料品质的一项重要指标。在青贮饲料开封后，酵母菌和霉菌等好氧微生物与氧气

接触，这些好氧微生物会分解 WSC 和乳酸，导致青贮温度和 pH 升高，最终导致青贮饲料变质［44］。本试验中，添

加剂组有氧稳定性均显著高于 CK 组（140 h），其中 FT+BS 组的有氧稳定性最高（180 h）。原因是 FT+BS 组乙

酸含量较高，有效抑制了酵母菌数量。Nkosi等［45］研究结果表明，青贮饲料中酵母菌的数量越多，发生腐败的时间

就越短。FT 与 BS 组有氧稳定性均显著高于 CK 组，这与 FT 和 BS 的抑菌能力有关。FT 对大肠杆菌、金黄色葡

萄球菌等均具有抑制效果，抑菌效果随浓度的升高而加强，同时 BS 可以产生抗菌物质，可以抑制酵母菌和丝状真

图 6　蒲公英黄酮和枯草芽孢杆菌对燕麦青贮乳酸菌绝对丰度

之和的影响（属水平）

Fig. 6　Effects of total flavonoids from  T.  mongolicum and B.  
subtilis on the total absolute abundance of lactic acid bacteria 
（LAB） in A.  sativa silage at genus level
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菌等有害微生物的生长，并防止青贮饲料腐败和霉菌毒素的产生，从而提高青贮的有氧稳定性［18］。FT 组有氧稳

定性显著高于 BS 组，这可能与 BS 组 WSC 保存率较高有关。当青贮饲料暴露于空气时，青贮饲料发酵产物（例

如残留的 WSC 和乳酸）被有害微生物用作生长底物，造成有氧变质快速发生［20］。综上，添加 FT 和 BS 可以有效

提高燕麦青贮的有氧稳定性，且 FT 和 BS 对燕麦青贮有氧稳定性的提高效果较好。

3. 5　蒲公英黄酮和枯草芽孢杆菌对燕麦青贮微生物群落的影响

青贮的发酵品质与微生物群落密切相关，微生物群落的组成与演替受青贮原料表面附着微生物的数量和群

落结构、添加剂和青贮时间等因素影响。在本试验中，燕麦鲜样中存在厚壁菌门、变形菌门、拟杆菌门和放线菌

门。燕麦青贮后厚壁菌门数量增加，开始占据主导地位，厚壁菌门中的一些细菌可以在青贮过程中发酵 WSC，产

生乳酸等有机酸，降低青贮饲料的 pH，提高青贮品质［46］。本试验中，BS 组和 FT+BS 组厚壁菌门绝对丰度显著

高于 CK 组和 FT 组，说明添加 BS 能调控燕麦青贮的微生物群落向有利于发酵的方向转变，这与  Yang 等［22］报道

相似。BS 属于厚壁菌门，添加 BS 直接增加了该菌门的生物量，同时通过快速消耗氧气、降低 pH，为乳杆菌属等

兼性厌氧微生物的增殖创造环境优势［47］，另一方面 BS 通过产生抗菌肽抑制变形菌门等有害菌的生长，间接提升

厚壁菌门的丰度。这与王丽学等［48］研究结果相似。变形菌门中的一些细菌可以分解蛋白质、碳水化合物和脂肪

等有机物，这些细菌在青贮过程中能够促进原料的分解和转化，但变形菌门中的一些细菌会产生有害物质，对青

贮饲料的品质产生危害［49］。在本试验中，FT+BS 组变形菌门绝对丰度显著低于 FT 组与 BS 组，这可能是由于

FT+BS 组中的 pH 较低，乳酸含量较高，这种环境抑制变形菌门的有害微生物生长，使变形菌门的绝对丰度降

低。放线菌在发酵过程中主要产生琥珀酸。琥珀酸的积累会使青贮饲料的 pH 下降速度降低，不利于快速抑制有

害微生物的生长［50］，同时会分解青贮饲料中的糖类和蛋白质，导致营养物质的损失［51］。本试验中 FT 组放线菌门

绝对丰度显著高于其他处理组，而 FT 组厚壁菌门绝对丰度显著低于其他处理组，可能是由于放线菌门与厚壁菌

门之间存在一定的竞争关系所致［52］，拟杆菌门在青贮过程中参与碳、氮等元素的代谢过程，维持微生物群落稳

定［53］。FT 组与 BS 组拟杆菌门绝对丰度显著高于 CK 组，原因是黄酮类化合物能够通过调节微生物菌群的组成，

增加拟杆菌门的相对丰度［54］。BS 是肠道中的有益菌群，能够改善肠道菌群失衡，提高有益菌的相对丰度，这可以

对 BS 组拟杆菌门绝对丰度较高进行解释。

肠球菌属属于厚壁菌门，是一种兼性厌氧微生物，通常肠球菌属的高丰度可能与一些不良发酵产物的积累相

关，如氨和其他挥发性氮化合物。这些物质的增加通常与青贮质量下降相关［55］，FT 组肠球菌属绝对丰度显著高

于 BS 组与 FT+BS 组，推测是较低浓度的 FT 对肠球菌属抑制能力不足，导致肠球菌属增殖。植物乳杆菌属在

青贮过程中能够通过发酵产生乳酸，降低 pH，有助于青贮饲料营养物质的保存［56］，同时还具有一定的抑菌效果，

能够抑制多种有害微生物的生长。本试验中，添加剂组植物乳杆菌属绝对丰度均显著高于 CK 组，说明植物乳杆

菌属是燕麦发酵的优势菌属。乳球菌属与植物乳杆菌属在青贮饲料中的作用类似，可以通过发酵产生乳酸，降低

pH［57］，魏斯氏菌属被认为是青贮早期的定殖菌，随着发酵的进行，魏斯氏菌属被乳酸杆菌取代导致 pH 降低［50］。

本试验中 BS 组乳球菌属与魏斯氏菌属显著高于其他组，原因是乳球菌属与魏斯氏菌属耐酸能力较差，这与 BS
组 pH 较高一致。研究表明芽孢杆菌属与乳球菌属呈显著正相关，BS 的增殖为 LAB 创造了厌氧、低盐的环境，促

进乳球菌属丰度的增长，魏斯氏菌和植物乳杆菌形成共生关系，通过异型发酵将青贮饲料中的 WSC 转化为二氧

化碳、乳酸、乙醇或乙酸［58-59］。明串珠菌属是一类产生多种有机酸的细菌，在青贮饲料中有助于改善其风味和品

质。迟缓乳杆菌属与伴生乳杆菌属均属于乳杆菌科，在青贮饲料的发酵过程中起到辅助作用［59］。BS 组明串珠菌

属与迟缓乳杆菌属绝对丰度均显著高于其他处理组，原因是 BS 组的发酵底物中含有更丰富的 WSC，这会促进这

些菌属的生长。FT+BS 组伴生乳杆菌属绝对丰度显著高于其他处理组，说明 FT 与 BS 联用对于燕麦青贮乳酸

的积累有积极作用。促生乳杆菌属可以显著降低 pH 和 NH3-N/TN［59］，本试验中 FT+BS 组促生乳杆菌属绝对丰

度最高，这与 FT+BS 组较低的 pH 和 NH3-N/TN 有关。另外，促生乳杆菌属是异型发酵 LAB，这会显著增加青

贮乙酸产量。本试验中添加剂组 LAB 绝对丰度之和均显著高于 CK 组，其中 BS 组与 FT+BS 组 LAB 数量均显
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著高于 FT 组，说明 BS 单独添加及其与 FT 联用对燕麦青贮 LAB 的增殖效果更好。

4　结论

添加 FT 和 BS 改善了燕麦青贮发酵品质，提高了抗氧化活性和有氧稳定性，并促进微生物群落结构向有利

于青贮发酵的方向转变。综合考虑，FT+BS 组对燕麦青贮质量的改善效果最好。
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