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摘要：【目的】通过培养试验动态观察了虻粪在后续二次堆肥过程中生化特性的动态变化趋势，研究了

堆体微生物生态的动态演替规律，讨论了虻粪二次堆肥的稳定化机理。【方法】采取盛有虻粪的圆桶埋

入大条垛发酵堆体的动态培养试验，在为期 49 d 的测试期内间隔 7 d 动态采样，采用 16S rRNA 高通量

测序开展虻粪堆体样品的微生物多样性与群落结构分析以及代谢功能预测。【结果】虻粪堆体经历 2 周

快速升温至 68.7 °C 后，逐步降温至第 49 天的 37.7 °C，总有机碳、溶解性有机质(DOM)、pH 分别达到

67.3%、18.4 g/kg、8.0。在堆体熟腐过程中，Shannon 指数、Simpson 指数和 Chao1 指数等微生物多样

性水平均随堆肥进程而快速增加，而后缓慢下降至结束时的 7.45、0.98 和 985。16S rRNA 测序发现，

Bacteroidetes (拟杆菌门)、Firmicutes (厚壁菌门)、Proteobacteria (变形菌门)与 Actinobacteria (放线菌门)

等是堆体微生物群落的主要菌群。与此同时，Corynebacteriaceae (棒状杆菌科)从初始的 35.7%下降至结

束时的 6.5%，Flavobacteriaceae (黄杆菌科)则从 3.22%逐步增长至 12.6%，Porphyromonadaceae (单胞菌

科)快速增加至 11.5%之后缓慢下降至与初始水平相当的 5.1%。PICRUSt 预测发现，在整个虻粪堆肥过

程中，氨基糖和核苷酸糖代谢、碳固定通路、甲烷代谢等功能平均相对丰度保持较强水平，且均在堆肥

中期(第 15–35 天)出现峰值，后续均呈现下降态势。脂肪代谢、不饱和脂肪酸生物合成代谢、多环芳烃

降解以及硫代谢等平均相对丰度较弱的代谢功能呈现先降后升的特征。【结论】 虻粪二次堆肥过程中，

物料含水量与 DOM 快速下降、有机质降解逐步完成以及物料微生物结构与功能趋于稳定等，堆制腐熟

后的虻粪生化性质稳定，有利于虻粪有机肥农田再利用。 
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随着人民生活水平的提高，我国餐厨垃圾产

生量已突破 6000 万 t，且每年增速在 10%以上[1]。

若不及时处理与处置，上述有机废弃物极易引发

土壤、大气以及水体污染。利用自然生态系统中

的一种腐食性昆虫——黑水虻(Hermetia illucens 

L.)作为生物反应器(图 1-A)，在 10–15 d 内，通过

黑水虻幼虫的取食、生长和代谢，并协同环境微

生物[2–3]，将有机废弃物(如餐厨垃圾)快速且“定向

地”转化为黑水虻蛋白和虻粪，并实现废弃物减量

化，即为废弃物黑水虻生物转化技术[4–5]。黑水虻

虫体是各类动物(特别是水产与禽类)饲料的理想

蛋白源。由于高效地解决了餐厨垃圾环境污染的

同时收获价值可观的生物制品(黑水虻蛋白和虻

粪)，此技术具有鲜明的技术特色与优势！ 

黑水虻转化技术可实现废弃物 32%–72%的

减量率，黑水虻蛋白获得率为 3.7%–11.8%[6]。项

目组前期黑水虻餐厨垃圾转化效能研究发现，上

述两项指标分别为 37.8%和 9.5%[5]。理论上讲，经

“虫-渣分离”工艺后获得的虻粪是农田施肥的理想

有机肥。但是，项目组实地调查发现，虻粪生化

性质仍然不稳定，即“半生不熟”，表现为恶臭与

氨气排放大、堆体易升温、含水量过高、且极易

滋生蚊蝇等，这与前人研究发现相类似[7–8]。如果

直接将这种不稳定的虻粪施用于农田，此类未曾腐 
 

 
 

图 1  废弃物昆虫生物转化基本原理与过程 

Figure 1.  Basic mechanisms and process of carrion insect bioconversion for waste-to-resource. A: the model of 
black soldier fly (Hermetia illucens L., BSF) larvae vermicompost; B: photos taken in the tested site —— 
Hangzhou Gusheng Agricultural Technology Company Limited. 
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熟的有机质将在土壤微生物的作用下，再次发生明

显的降解与发酵，从而造成土壤发热(俗称“二次发

酵”)而损伤植物根系[9–10]。目前，大量的废弃物黑水

虻生物转化研究主要集中在“前端”的废弃物转化与

降解，而对于后续的虻粪稳定化再处理鲜有报导。

黑水虻转化过程中，昆虫肠道及其特定微生物对餐

厨垃圾物料进行了强烈的“改造”，明显地改变虻粪

物料的微生物结构与功能[5]。这种生物改造极有可

能显著地影响二次发酵虻粪的微生物代谢及其生化

特性，而目前研究人员尚未开展过类似的研究，这

制约了我们从微生物结构与功能的角度认识虻粪二

次发酵的熟化过程。此外，溶解性有机质(Dissolved 

organic matter，DOM)在堆肥过程中作为固-液界面

中最为活跃的有机质，同时也是微生物生长繁殖的

重要能源[11]，能反映出有机质的相对稳定性，从而

表征堆肥的腐熟度[12]。因此，在黑水虻转化餐厨垃

圾完成的基础上，仍需对虻粪进行后续的发酵腐熟，

即二次堆肥，以期获得生化稳定的虻粪有机肥，安

全地应用于农田作物生产。 

目前，杭州市常住人口达到 1036 万人，餐厨

垃圾日产生量突破 1000 t/d。若经过黑水虻生物转

化，仍然剩余近 500 t/d 的虻粪；以此类推全国范

围内日残留虻粪高达 6–7 万 t/d。这些数量可观“半

生不熟”的虻粪，若不及时处理与资源化再利用，

其二次污染的风险不容忽视。鉴于此，我们利用

合 作 单 位 ( 杭 州 谷 胜 农 业 科 技 有 限 公 司 ，

www.hzgusheng.com)日处理 15 t 餐厨垃圾的黑水

虻生物转化实体工程为供试基地(图 1-B)，将虫-

渣分离后获得的新鲜虻粪，盛于圆柱形塑料桶内，

并埋入大条垛发酵堆体中，开展为期 49 d 的培养

试验；动态观察了虻粪在后续二次堆肥过程中生

化特性的动态变化趋势，采用 16S rRNA 高通量测

序研究了堆体微生物生态的动态演替规律，并讨

论了虻粪堆肥的稳定化机理。 

1  材料和方法 

1.1  试验地点及供试材料 

杭州谷胜农业科技有限公司(30°24′19.69″ N, 

120°10′22,53″ E)于 2016 年 7 月在浙江省杭州市余

杭区创建了日处理餐厨垃圾 15 t 的黑水虻生物转

化实体工程体。经虫-渣分离工艺后，获得含水量

65%左右的混合物料(表 1)，即虻粪。 

1.2  试验设计 

实验测试时间为 2017 年 12 月 19 日至 2018 年

2 月 6 日，共 49 d (以堆体腐熟温度显著下降至基

本平稳为止)。将前一日分离得到的 75 kg 虻粪充

分混匀后，分装成 3 等份，即重复 3 次(每份 25 kg)；

将试验样分别放置于直径 37 cm、高度 52 cm 的圆

柱状塑料桶；再按间距 9.0 m 将测试圆桶(露出上

平口)埋入长 25 m、宽 2.6 m、高 0.9 m 的同期大

条垛式堆体中，以确保供试圆桶与实际条垛堆肥

的操作条件及其环境参数一致。以 7 d 为采样间隔

时间，标识依次为 1、7、14、21、28、35、42、

49 d，共 8 次采样。采样时，分别采取桶内物料的

表层、中心和底层 200 g，混匀充分后放置便携式

低温采样箱，2 h 之内带回实验室并保存于–80 °C

的冰箱内，供后续样品处理和检测。 
 

表 1.  供试虻粪混合物料的基本理化性质 

Table 1.  Physicochemical properties of BSF vermicompost before secondary composting 

pH Moisture/% DOM/(g/kg) Ammonium/(mg/kg) Nitrate/(mg/kg) Total nitrogen/(g/kg) Olsen-P/(g/kg) 

7.20±0.60 65.70±0.81 58.6±3.9 191.0±12.6 11.8±3.1 24.7±4.8 2.06±0.45 
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1.3  基本理化分析 

参考文献[13]，测试样品的 pH、含水量、总

有机碳、氮与磷等基本理化指标。参照文献[14–15]

进行溶解性有机质(DOM)测试：冻干样品过 20 目

过筛后，按样品︰超纯水为 1︰10 (重量比)混匀，

25 °C 下恒温 200 r/min 振荡 2 h，随后 10000 r/min

离心 15 min，取上清液并经 0.45 μm 孔径膜过滤，

得 DOM 的测试液；采用 TOC 分析仪(Multi N/C 

3100，德国)测定，并将检测值乘系数 1.72 得 DOM

含量。 

1.4  样本 DNA 提取与测序 

将–80 °C 超低温冰存样品冷冻干燥后，采用美

国 MoBio 公司的 DNA 提取试剂盒，获得虻粪堆肥

样品的 DNA。经超微量核酸检测仪(NanoDrop2000，

ABI，America)检测浓度和质量把控后，将 DNA 样

品送至北京诺禾致源生物信息科技有限公司，进行

16S rRNA 高通量测序分析。采用 Hiseq 2500 基因

测序系统进行双端测序分析，选用 515F/907R 正反

向扩增引物对样品中 16S rRNA 基因片段中的可变

区 V4-V5 进行 PCR 扩增[5,16]。 

1.5  数据统计分析 

采用 QIIME v1.9.1 软件包对原始数据进行在

线处理。以相似性阈值 97%为界，采用 Ucust 

v1.2.22q 软件进行 OTUs (Operational taxonomic 

units)聚类分析。以 GreenGenes 数据库，开展基于

OTUs 样品微生物群落结构组成进行谱图信息分

析[17]。以 Shannon 指数、Simpson 指数和 Chao1

指数等参数，采用 QIIME v1.9.1 软件包计算堆体

样品的微生物群落 α 多样性分析。使用 SPSS 19.0

对样品进行单变量方差分析(one-way ANOVA)。采

用 R v3.5.3 的“ggplot2”和“reshape2”包实现数据的

可视化。采用 LefSE (http://huttenhower.sph.harvard. 

edu/galaxy/)来估算虻粪堆肥过程中的样品微生物

物种相对平均丰度差异，并识别具有显著性差异

的菌种。最后采用线性判别分析(LDA)对数据进行

降维和评估差异显著的菌种的影响力(即 LDA 分

值)，并使用分类直方图进行表示。采用 PICRUSt 

(Phylogenetic Investigation of Communities by 

Reconstruction of Unobserved States)工具对上述样

品测试所得 OTUs 进行菌群的代谢功能预测，以

箱型图的形式进行数据可视化展示。 

2  结果和分析 

2.1  虻粪二次堆肥过程中理化性质的变化特征 

如图 2 所示，在虻粪堆肥过程中，温度从起 

 

 
 

图 2.  虻粪二次堆肥过程中温度、pH 值、含水量、总

有机碳(TOC)及溶解性有机质(DOM)的动态变化 

Figure 2.  Changes of temperature, pH, moisture, total 
organic carbon (TOC) and dissolved organic matter 
(DOM) in BSF vermicompost during secondary 
composting. 
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始时的 24.3 °C 快速上升至第 14 天的 68.7 °C，然

后呈现较缓慢下降，直至第 49 天的 37.7 °C。这种

体现中温、高温和回温的温度变化特征与畜禽粪

便堆肥温度曲线[10,18]相一致，可以认为腐熟的虻

粪其作物的发芽指数达到正常水平。pH 值从开始

时的微碱性(7.2)逐步上升至第 28 天的最高峰值

8.63，后基本稳定在 8.0 左右，呈现弱碱性。由于

温度的快速上升和稳定下降，堆体含水量从起始时

的 65.7%快速下降至第 21 天的 51.3%，此后较缓慢

下降至第 49 天的 38.9%。与此同时，堆体(干物质)

总有机碳从 78.6%持续下降至结束时(第 49 天)的

67.3%。显然，理化特性的变化，与堆体胞外酶(如

纤维素酶、蛋白酶、脱氢酶等)和微生物(如梭菌、

纤维素降解菌等)联合作用快速降解有机质[5,10,19]，

导致堆体温度和 pH 规律性变化以及物料和水份显

著下降。上述理化指标随时间的动态演变趋势可以

推测：经过 49 d 的二次堆肥发酵后的虻粪有机肥

其温度、酸碱度、含水量及总有机质趋于稳定。 

在虻粪堆肥过程中，堆体物料 DOM 含量从初

始的 59.7 g/kg 缓慢增加至第 14 天的 66.5 g/kg (图

2)。此后在第 14–28 天，DOM 含量呈现随时间快速

下降趋势(P<0.05)，但进入腐熟后期，下降趋势明显

放缓直至结束时(第 49 天)的 18.4 g/kg。DOM 的这

种下降特征主要与堆体物料易降解有机分子快速降

解和剩余有机质呈现腐殖化有关[15,18]。DOM 这种前

期升高、中期快速下降、后期缓慢下降的动态变化

规律间接地反映了堆体内微生物生长及其对物料的

代谢强度，而后期的缓慢下降特征说明堆肥生化性

质趋于稳定化，农田施肥的负效应显著下降。 

2.2  堆体微生物群落 α 多样性分析 

在堆体熟腐过程中，Shannon 指数(P<0.05)、

Simpson 指数(P<0.001)和 Chao1 指数(P<0.001)等

微生物群落多样性参数均随堆肥时间的递增呈现

显著的统计学差异(图 3)。在堆肥初期的 14 d 内， 

 

 
 

图 3.  虻粪二次堆肥过程中微生物群落多样性的变化 

Figure 3.  Changes of alpha diversity of microbial communities in BSF vermicompost during secondary 
composting. 
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Shannon 指数从 6.02 增长至 7.03；Simpson 指数均

值从 0.95 增长至 0.97；Chao1 指数则相应地由 649

增长到 1025。此后，以上三项微生物多样性指数

随堆肥时间递增呈现一定的波动并呈现下降趋

势。至堆肥结束时，Shannon 指数、Simpson 指数、

和 Chao1 指数均值分别达到 7.45、0.98 和 985。

显然，堆体微生物多样性的动态变化规律与物料

DOM 的动态特征相一致。这也与我们前期有关餐

厨垃圾黑水虻转化[5]和猪粪蝇蛆转化[16]过程中物 

料的微生物多样性态势变化基本一致。 

2.3  堆体微生物群落组成及差异分析 

基于 16S rRNA 基因片段的高通量测序结果

分析得到，虻粪在堆肥过程中，堆体内微生物群

落物种组成在门、科层次上的相对丰度变化呈现

规律性变化。如图 4 所示。 

由图 4 可知，在堆肥过程中，堆体微生物群

落组成呈现显著变化。堆体中 Bacteroidetes (拟杆

菌门)的平均相对丰度由初始时的 19.8%增长至第 
 

 

 
 

图 4.  虻粪二次堆肥过程中微生物群落门(A)与科(B)水平组成的相对丰度 

Figure 4.  Relative abundance of microbial phylum (A) and family (B) composition in BSF vermicompost during 
secondary composting. 
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49 天时的 36.4%。相应地，Firmicutes (厚壁菌门)

在堆肥开始时的 19.3%增长至第 28 天时的 26.5%，

此后较快速地下降至第 49 天时的 14.4%。而

Proteobacteria (变形菌门)则从初始的 18.3%呈现缓

慢增长至第 35 天时 22.5%，此后快速增长并稳定在

31.6% (第 49 天)。与此同时，Actinobacteria (放线菌

门)的相对丰度从初始的 43.4%大幅下降至第 21 天

时的 10.8%，之后小幅波动后达到结束时的 11.4%。

本研究物料核心微生物菌群组成与以牛粪[20]和易腐

生活垃圾[21]为原料的堆肥过程相一致，这也说明了

堆体物料逐步地腐熟与稳定。除了上述 4 个优势微

生物菌群之外，随着堆体逐步腐熟，出现了更多特

征性微生物群落。其中，Deinococcus-Thermus (异常

球菌-栖热菌门)增加显著，由堆肥初始时的 0.03%增

长到结束时的 4.57% (第 49 天)；Tenericutes (柔膜菌

门)从初始的 0.09%增长到 5.59% (第 21 天)，后下降

至结束时的 1.9%；Spirochaetes (螺旋体门)从初始时

几乎无增长至第 28 天的 0.97%，之后稳定在

0.97%–1.37% 并下降至结束时的 0.52%。 

如图 4 所示，从科水平来看，堆肥过程中微生物

群落组成发生了显著变化。其中，Corynebacteriaceae 

(棒状杆菌科)从初始的 35.7%快速下降到第 21 天的

7.50%，此后维持在 5%–7%范围。Flavobacteriaceae 

(黄杆菌科)在堆肥初期的 3.22%激增到第 28 天的

15.2%，此后稳定在 12.6%左右。Porphyromonadaceae 

(紫单胞菌科)快速增加至 11.5%，之后缓慢下降至与

初始水平相当的5.1%。除在第42天出现异常激增外，

Pseudomonadaceae (假单胞菌科)均稳定在 2.7%– 

5.5%范围内。研究发现[22–23]，当物料易降解有机质

含量高时，堆体物料中 Corynebacteriaceae 丰度较高，

而当物料腐殖化显著时相应地 Pseudomonadaceae 丰

度增加。而在餐厨垃圾黑水虻转化过程中，主要是 

Corynebacteriaceae (40.4%)而不是 Porphyromonadaceae

的丰度占居优势[5]。在本研究中，二次堆肥结束时物

料 Corynebacteriaceae 丰 度 较 低 和 中 后 期

Pseudomonadaceae 丰度稳定的特征，再结合温度与

DOM (图 2)显著下降的现象，可以认为这种二次堆肥

的过程实现了虻粪的稳定化与腐熟。除此之外，

Ruminococcaceae (瘤胃菌科)在堆肥初始时占 0.75%，

在第 28 天至 35 天内增加至 5.21%，之后逐渐下降至

堆肥结束时的 1.15%。Saprospiraceae (腐螺旋菌科)、

Trueperaceae (特吕珀菌科)及 Bacillaceae (芽孢杆菌

科)等均呈现随堆肥时间的增加而逐渐增长的共同特

征 ， 至 测 试 结 束 时 达 到 3%–4% 的 水 平 ； 而

Alteromonadaceae (交替单胞菌科)从 0.06%逐渐增加

到 3.96%。其他不明菌群(Others)也呈增长趋势。 

2.4  堆体微生物代谢功能分析 

经 PICRUSt 工具预测分析发现(图 5)，在整个

虻粪堆肥过程中，氨基糖和核苷酸糖代谢、碳固

定通路、甲烷代谢、嘌呤代谢的平均相对丰度保

持较强水平。除了嘌呤代谢随堆肥过程呈现一致

的下降趋势之外，前述三大代谢均在堆肥中期(第

15–35 天)出现峰值，后续均呈现下降态势。如甲

烷代谢，从始终的相对丰度 1.78%，快速上升至

第 21 天时的 2.38%，随后显著下降至第 49 天的

2.04%。部分代谢功能呈现先降后升的特征，如脂

肪代谢、不饱和脂肪酸生物合成代谢、多环芳烃

降解以及硫代谢等。如不饱和脂肪酸生物合成代

谢，从初始的 0.5%下降至第 21 天的 0.44%，再度

随堆体腐熟而上升至第 49 天的 0.53%。其余代谢

功能基本呈现相对稳定水平，如氮代谢、生物素

代谢、硫辛酸代谢等。我们前期黑水虻转化餐厨

垃圾的研究中发现[5]：黑水虻堆体物料中主要的功

能代谢是三羧酸循环、糖酵解、硫化物代谢和胞
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外压力反应等，且平均相对丰度均显著大于自然

堆放组；但黑水虻的作用导致聚合物水解、电子

转化和糖类及其衍生物的合成等主要代谢显著下

降。显然，虻粪虽然是前端黑水虻转化餐厨垃圾

的残留物，但在二次堆肥过程中的主要微生物功

能及其代谢发生了显著的变化。而此代谢功能的

变化与本次研究堆体微生物菌群结构(图 4)发生变

化密切相关。牛粪堆肥中相关纤维素、蛋白质以

及葡糖苷等胞外酶活性随 Nonomuraea (诺诺菌

属)、Desemzia (德塞菌属)、Virgibacillus (梭状芽

胞杆菌属)和 Achromobacter (无色杆菌属)等菌群

的丰度上升而加强，从而促进牛粪腐熟[10]。而堆

体 DOM 的芳香度和腐殖质化与 Luteimonas (黄体

假单胞菌)和 Sphingobacteriaceae (鞘脂杆菌科) 

密切相关[15,18]，从而加快了虻粪二次堆肥物料中

活性有机质的降解(图 2，图 5)。 
 

 
 

图 5.  虻粪二次堆肥过程中代谢功能平均相对丰度变化箱图 

Figure 5.  Box-plots of relative abundance of functional groups in BSFL vermicompost during secondary composting. 
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结合前述堆体中 Bacteroidetes、Firmicutes、

Proteobacteria 与 Actinobacteria 等是物料在二次

堆肥过程中不断降解并累积稳定性物质的主要

“劳动者”，而这其中诱导了 Corynebacteriaceae 与

Porphyromonadaceae 丰 度 的 下 降 和

Flavobacteriaceae 显著增长。由此导致微生物组在

氨基糖和核苷酸糖代谢、碳固定通路、甲烷代谢等

功能方面加强，并随着物料可降解物质(特别是

DOM)的持续消耗，上述微生物组代谢功能显著下

降并趋于稳定，物料的生长性质随之稳定，符合虻

粪有机肥农田应用标准。与此同时，堆体脂肪代谢、

不饱和脂肪酸生物合成代谢、多环芳烃降解以及硫

代谢等呈现小幅的先降后升特征，可以推测堆体与

挥发性有机酸、持久性有机物以及恶臭相关的物质

也随之被降解，从而促进堆体更符合环境友好特

性，减少虻粪有机肥农用造成的次生环境问题。 

3  小结 

通过本次的培养试验动态观察虻粪二次堆肥

过程，发现其生化特性及其微生物菌群特征与我

们前期黑水虻转化餐厨垃圾过程中的物料生化特

性[5]有着显著的差异，也区别于动物粪便堆肥过程

中的生物代谢及其主要微生物结构[6,10,20,22]。虻粪

二次堆肥过程中，温度经过前 2 周快速升高(峰值

达 68.7 °C)后，逐步降温至第 49 天的 37.7 °C。此

过程中，堆体微生物体系的 Shannon 指数、Simpson

指数和 Chao1 指数等多样性水平均随堆肥进程而

快速增加，而后缓慢下降至结束时的 7.45、0.98

和 985。Bacteroidetes、Firmicutes、Proteobacteria

与 Actinobacteria 等微生物群落成为堆体的主要菌

群。与此同时，堆体中的氨基糖和核苷酸糖代谢、

碳固定通路、甲烷代谢等功能平均相对丰度保持

较强水平，尤其是堆肥前期；相应的脂肪代谢、

不饱和脂肪酸生物合成代谢、多环芳烃降解以及

硫代谢等平均相对丰度也呈现出上升的态势。以上

微生物结构与代谢功能的协同作用，使得堆体的总

有机碳、DOM、pH 分别达到 67.3%、18.4 g/kg、

8.0，堆体熟腐化特征显现；并伴随温度和含水量

的逐步下降，二次堆肥后的虻粪稳定化趋强，可以

将腐熟后的虻粪作为新型生物肥料施用于农田。 
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larvae vermicompost during the subsequent secondary composting was observed through the culture experiment, 

and the associated succession of microbial ecology of the BSF vermicompost and the stabilization mechanisms 

were also discussed. [Methods] Dynamic incubation experiment was conducted in which drums containing BSF 

vermicompost were buried into a full-scale biomass composting heap, and periodic sampling was conducted at 

intervals of 7 days during the 49-day testing period. 16S rRNA high-throughput sequencing was used to analyze the 

bacterial diversity, community structure and metabolic function of BSF vermicompost. [Results] After two weeks 

of rapid rising to 68.7 oC, the temperature of BSF vermicompost gradually decreased to 37.7 oC on the 49th day. 

When the experiment ended, the total organic carbon, dissolved organic matter (DOM) and pH value reached 

67.3%, 18.4 g/kg and 8.0, respectively. The bacterial diversity of Shannon index, Simpson index and Chao1 index 

increased rapidly with the process of composting, and then decreased slowly to 7.45, 0.98 and 985 at the end. 16S 

rRNA sequencing shows that dominant phyla included Bacteroidetes, Firmicutes, Proteobacteria and 

Actinobacteria among the microbial communities. Meanwhile, Corynebacteriaceae decreased from 35.7% at the 

beginning to 6.5% at the end, Flavobacteriaceae gradually increased from 3.22% to 12.6%, and 

Porphyromonadaceae increased rapidly to 11.5% and then slowly decreased to 5.1% at the same level as the initial 

level. PICRUSt predicted that the average relative abundances of amino acid sugar and nucleotide sugar 

metabolism, carbon fixation pathway, and methane metabolism remained strong throughout the whole secondary 

composting process of BSF vermicompost, and all of them peaked at the middle stage of composting (day 15–35) 

then declined. The average relative abundances of fatty acid metabolism, unsaturated fatty acid biosynthesis 

metabolism, polycyclic aromatic hydrocarbon degradation and sulfur metabolism were shown as decreasing first 

with following of rising again. [Conclusion] During the secondary composting of BSF vermicompost, the 

biochemical features of materials and their microbial ecology have significantly changed along with apparent 

reductions of moisture, DOM, and total organic matters, thus promoting the rapid maturation and stabilization of 

BSF vermicompost, which is conducive to the farmland reuse of BSF vermicompost as a novel organic fertilizer. 

Keywords: black soldier fly, food wastes, organic fertilizer, fermentation, resource regeneration 
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