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纤维素降解菌的筛选以及对水稻秸秆的代谢利用

陈丹丹，王垚，郭田心，梁秋雨，张庆，骈瑞琪*

（华南农业大学林学与风景园林学院，广东木本饲料工程技术研究中心，广东省森林植物种质创新与利用重点实验室，广东  广州  510642）

摘要：为提高秸秆的利用率，从白蚁肠道中通过刚果红初筛、滤纸降解复筛试验筛选到了两株纤维素降解菌，经

NCBI 同源序列比对百分比分别鉴定为沙福芽孢杆菌（BS）和伊朗纤维单胞菌（CE），其内切葡聚糖酶、外切葡聚糖

酶、β-葡萄糖苷酶活力测定结果分别为 0. 102、0. 321、0. 112 U·mL-1和 0. 202、0. 434、0. 131 U·mL-1。两株菌的滤

纸发酵差异代谢物主要是氨基酸及其代谢产物、苯及其衍生物、醛酮酯类、生物碱、有机酸及其衍生物和杂环化合物

等物质。其差异代谢途径以苯丙氨酸、酪氨酸和色氨酸的生物合成和芳香族化合物的降解等为主。以水稻秸秆为

唯一碳源培养沙福芽孢杆菌和伊朗纤维单胞菌 14 d 后，秸秆出现不同程度降解，与对照组相比，沙福芽孢杆菌和伊

朗纤维单胞菌处理下秸秆的酸性洗涤纤维（48. 80%、35. 43% DM）和半纤维素含量（19. 90%、17. 53% DM）以及可

溶性碳水化合物含量（0. 11%、0. 18% DM）均显著降低，伊朗纤维单胞菌处理下秸秆的失重率（43. 12% DM）显著

增加、中性洗涤纤维含量（52. 95% DM）显著降低。
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Abstract： To enhance the utilization rate of straw， two cellulose-degrading bacteria were isolated from the intestinal 
tract of termites.  The bacteria were initially screened using Congo red and subsequently re-screened with a filter 
paper degradation test.  They were identified as Cellulomonas iranensis （CE） and Bacillus safensis （BS） through 
NCBI homologous sequence alignment.  The enzymatic activities of endoglucanase， exoglucanase， and β-glucosidase 
were quantified to two bacterial species.  The measured activities for BS were 0. 102， 0. 321， and 0. 112 U·mL-1， 
respectively， whereas those for CE were 0. 202， 0. 434， and 0. 131 U·mL-1， respectively.  The differential 
metabolites identified during filter paper fermentation by BS and CE were primarily amino acids and their 
metabolites， benzene and its derivatives， aldehydes， ketones， esters， alkaloids， organic acids and their derivatives， 
as well as heterocyclic compounds.  The differential metabolic pathways were dominated by the biosynthesis of 
phenylalanine， tyrosine， and tryptophan， as well as the degradation of aromatic compounds.  After 14 days 
fermentation， BS and CE were cultivated with rice （Oryza sativa） straw as the sole carbon source.  The straw was 

DOI：10. 11686/cyxb2024385 http：//cyxb. magtech. com. cn

收稿日期：2024-10-10；改回日期：2024-11-28
基金项目：广州市科技计划项目（2024E04J0301），广东长隆慈善基金会（CLPF2021007Z）和国家重点研发项目（2022YFE0111000-2）资助。

作者简介：陈丹丹（1997-），女，贵州遵义人，在读博士。E-mail： 1744301540@qq. com
∗ 通信作者  Corresponding author.  E-mail： rqpian2003@scau. edu. cn



Vol. 34，No. 9ACTA PRATACULTURAE SINICA（2025）

degraded to varying degrees.  Both of BS and CE significantly （P<0. 05） reduced the contents of acid detergent fiber 
（48. 80%， 35. 43% DM）， hemicellulose （19. 90%， 17. 53% DM） and water soluble carbohydrate （0. 11%， 
0. 18% DM）.  In addition， the inoculation of CE also obviously increased （P<0. 05） the weight loss rate of straw 
（43. 12% DM） and reduced the content of neutral detergent fiber （52. 95% DM）.
Key words： cellulose-degrading bacteria； filter paper； rice straw

作物秸秆作为农作物副产物，每年全球大约会产生 50 亿 t［1］。其中，水稻（Oryza sativa）是我国主要的粮食作

物之一，据统计 2021 年我国的水稻种植面积高达 2992 万 hm2，其中产生的副产物（水稻秸秆）数量高达 2. 3 亿 t，占
总农作物秸秆比例的 22. 4%［2-3］。如此巨大的生物质资源通常通过填埋、焚烧等传统的方法进行处理，这些不当

的方式在一定程度上增加了环境的降解压力，同时返回田间的新鲜秸秆由于不能迅速被分解还会使得土壤当中

滋生大量的病虫害［4］。如果露天焚烧则会产生大量的烟雾，从而导致严重的雾霾问题，且直接排放到大气中的二

氧化碳（CO2）还会导致全球变暖［5］。因此为避免秸秆的不当处理给环境造成负担以及实现资源的有效整合，近年

来对秸秆的利用呈现多元化的态势。这主要是秸秆中的木质纤维素是众多工艺的低成本原料来源，它们降解后

的产物可用于多个领域如粪肥、基料、饲料、能源等［6-10］。在对纤维素降解利用的预处理当中，通过微生物酶促水

解来处理纤维素是实现全球碳循环的关键步骤［11］。一方面，微生物具有生长周期短、可重复利用、环境适应范围

广等应用优势，另一方面，相比爆破、碾碎等物理处理，微生物可快速繁殖，保藏菌种后不需要大量持续的资金投

入，从而降低了生产成本；与酸、碱添加等化学处理相比，微生物产酶安全性高且无副产物［12-13］。为此，从自然界

中筛选具备降解纤维素功能的微生物成为当前比较普遍的一种处理农业副产物的方式［14］。

纤维素降解菌是一类能产生纤维素复合酶的功能性微生物总称［15］。所产生的纤维素酶是糖基水解酶家族的

一员，根据酶的作用位点及功能的不同被分为了 3 种基本类型的协同酶类：内切葡聚糖酶（endoglucanase）、外切

葡聚糖酶（exoglucanase）和 β-葡萄糖苷酶（β-glucosidase）［16］。其依据是内切葡聚糖酶作用于纤维素分子的无定形

区域，在内部随机将葡聚糖长链切断成短链，释放长度较短的低聚链；外切葡聚糖酶再攻击这些低聚链的末端并

缩短其长度，将其水解成纤维二糖或更短的低聚糖；最后再由 β-葡萄糖苷酶将纤维二糖水解成葡萄糖等单糖［17］。

在自然环境中，能降解纤维素的微生物种类繁多，白蚁肠道被认为是能够降解木质纤维素生物质不同种类细菌的

储存库，因此，从白蚁肠道中分离木质纤维素降解细菌可能会发现在木质纤维素生物转化中起重要作用的新型细

菌［18］。Thayer［19］已经从木材喂养的白蚁中分离出来能降解纤维素的细菌：粘质沙雷氏菌和蜡样芽孢杆菌。也有

研究学者从白蚁肠道细菌中分离出各种能降解纤维素的酶，如纤维二糖水解酶、羧甲基纤维素酶、β-葡萄糖苷酶

和 β-木糖苷酶，它们将纤维素和半纤维素链降解为还原性糖［20-21］。尽管在白蚁肠道中的微生物具有降解纤维素

的能力，但关于这些微生物如何利用纤维素满足自身生长代谢的过程尚未可知。此外，降解后产生的葡萄糖等本

身可作为微生物生长利用的单糖，但是否能够产生其他功能性物质也不清楚。因此，为探究不同菌株对纤维素的

降解能力、将纤维素降解成单糖的过程中代谢物差异以及在应用过程中对秸秆的降解效果，本次试验从白蚁肠道

中筛选具有高效降解纤维素的菌株，并分析它们降解纤维素后的差异代谢物和秸秆降解效果，为后续该菌剂在功

能上的进一步挖掘以及应用提供一定的理论依据。

1　材料与方法

1. 1　纤维素降解菌的初筛

2023 年 1 月从华南农业大学林学与风景园林学院昆虫生物防治实验室取 100 只白蚁进行养殖后，在超净工

作台内用 75% 酒精消毒 5 min 后收集新鲜的白蚁肠道组织，放置于研磨仪（TGrinder H24R，北京）中加入 10 mL 
0. 9% 生理盐水研磨成匀浆［22］。对菌液进行 10 倍梯度逐层稀释至 10-7梯度，随后分别取 100 μL 各梯度菌液涂布

到 LB 固体培养基上（蛋白胨 10. 0 g·L-1，氯化钠 5. 0 g·L-1，葡萄糖 1. 0 g·L-1，酵母膏粉 5. 0 g·L-1，琼脂 15. 0 g·
L-1，调节 pH 至 6. 8~7. 2）［23］。待菌液放干后倒置放于 37 ℃恒温培养箱培养 2 d 后，挑取单菌落划线培养，二代划

线后转移至 LB 液体培养基（蛋白胨 10. 0 g·L-1，氯化钠 5. 0 g·L-1，葡萄糖 1. 0 g·L-1，酵母膏粉 5. 0 g·L-1，调节
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pH 至 6. 8~7. 2）中培养 1 d。取出上述菌液以 0. 5 μL 根据三点法接种到羧甲基纤维素钠固体培养基（磷酸氢二钾

2. 5 g·L-1，磷酸氢二钠 2. 5 g·L-1，羧甲基纤维素钠 20. 0 g·L-1，蛋白胨 2. 0 g·L-1，酵母膏浸粉 0. 5 g·L-1，调节 pH
至 6. 8~7. 2）中进行培养，待长出菌落后利用刚果红染色，根据菌株的透明圈直径（D）与菌落直径（d）的比值（D/
d）大小（比值越大，说明其降解作用越好）来初步筛选纤维素降解菌［24］。

1. 2　纤维素降解菌的复筛

初筛的具有透明圈的菌液以 2% 的添加量接种到 20 mL 灭菌的滤纸崩解培养基（1 cm×6 cm 不含淀粉的滤

纸 3 条，磷酸二氢钾 1. 0 g·L-1，七水硫酸镁 0. 4 g·L-1，硫酸铵 3. 0 g·L-1，酵母膏 0. 1 g·L-1，调节 pH 至 7. 2~7. 5）
中，置于恒温摇床（37 ℃，180 r·min-1）培养，以未接种菌株的培养液作空白对照，每隔 24 h 观察滤纸的崩解情况与

对照组的差异［25］。根据 48 h 各菌株的滤纸崩解状态对纤维素降解菌进行复筛。

1. 3　纤维素降解菌的菌种鉴定

利用 SK8255 Ezup 柱式细菌基因组 DNA 抽提试剂盒（上海）所获得的纤维素降解菌的 DNA，细菌通用引物

27F（AGTTTGATCMTGGCTCAG）；1492R（GGTTACCTTGTTACGACTT）扩增 16S rDNA 序列。PCR 反

应程序为：94 ℃，4 min，预变性；94 ℃，45 s，变性；55 ℃，45 s，退火；72 ℃，1 min，延伸，共 34 个循环；72 ℃，10 min，
修复延伸；4 ℃，终止反应，PCR 扩增产物用 1% 琼脂糖凝胶电泳检测跑出清晰条带后，送至擎科生物科技有限公

司进行检测，测序结果经过 NCBI网站物种同源性比对百分比后确定菌株种属［26］。

1. 4　纤维素降解菌的酶活力测定

取 7 个 10 mL 的离心管并编号，配置成不同含量的葡萄糖溶液，采用 3，5-二硝基水杨酸（3，5-dinitrosalicylic 
acid，DNS）法测定 540 nm 波长下不同葡萄糖溶液的吸光度值并绘制葡萄糖标准曲线和线性回归方程［27］。随后，

按 2% 的接种量将生长至对数期的新鲜菌液接种到发酵产酶培养基上，以 37 ℃，180 r·min-1的转速培养 2 d 后，参

照 Li等［28］的研究方法测定伊朗纤维单胞菌（Cellulomonas iranensis，CE）和沙福芽孢杆菌（Bacillus safensis，BS）的

内切葡聚糖酶、外切葡聚糖酶和 β-葡萄糖苷酶活力。

1. 5　纤维素降解菌的生理生化鉴定

吸取生长至对数期的纤维素降解菌［光密度（optical density，OD）=600］菌液至平板上进行革兰氏染色，在光

学显微镜（Motic，BA210 G62clGBb，中国）下观察菌株的形态特征以及颜色变化。同时吸取上述菌液进行其他生

理生化鉴定试验（过氧化氢酶活性、运动性、明胶化、MR、V. P、淀粉水解、硝酸盐还原、柠檬酸盐利用试验）［29］。将

100 μL 菌液涂布在碳源基本测定培养基［碳源 10 g·L-1（鼠李糖、阿拉伯糖、木糖醇、七叶苷、蔗糖、水杨苷、壳聚

糖、葡萄糖、山梨醇、棉子糖、麦芽糖、海藻糖、蜜三糖、半乳糖、菊糖、果糖、纤维二糖、松三糖），磷酸二氢铵 0. 5 g·
L-1，磷酸二氢钠 0. 5 g·L-1，七水硫酸镁 0. 2 g·L-1，磷酸二氢钾 0. 5 g·L-1，氯化钙 0. 1 g·L-1］上测定纤维素降解菌

对不同碳源的利用［30］。

1. 6　纤维素降解菌的滤纸代谢物分析

将离心保存的滤纸发酵液从-80 ℃冰箱中取出，待样本解冻后，涡旋混匀，取 50 μL 于离心管中；加入 20% 乙

腈甲醇内标提取液 150 μL，涡旋 3 min，在 4 ℃条件下，12000 r·min-1离心 10 min；取上清液 150 μL 到新的离心管

中，-20 ℃冰箱中静置 30 min；在 4 ℃条件下，12000 r·min-1再离心 3 min，取上清液 120 μL 上机分析。色谱条件：

色谱柱（Waters ACQUITY Premier HSS T3 Column 1. 8 µm，2. 1 mm×100. 0 mm）；流动相 A 为 0. 1% 甲酸/水；

流动相 B 为 0. 1% 甲酸/乙腈；仪器柱温为 40 ℃；流速为 0. 4 mL·min-1；进样量为 4 μL，质谱条件参照 Lai 等［31］的

方法。

1. 7　纤维素降解菌有氧发酵水稻秸秆

2023 年 11 月于华南农业大学启林试验田采集稻穗收获后田间自然晾晒两周的枯黄水稻秸秆，带回实验室后

立即用铡刀切碎至 3~5 cm。用烘箱 65 ℃烘干至恒重，无菌超净工作台条件将菌液按 2% 添加量添加到 50 mL 灭

菌后的秸秆降解培养基中（5 cm 长烘干的水稻秸秆 4 根，磷酸二氢钾 1. 0 g·L-1，七水硫酸镁 0. 4 g·L-1，硫酸铵

3. 0 g·L-1，酵母膏 0. 1 g·L-1，调节 pH 至 7. 2~7. 5），并记录发酵前秸秆的重量，37 ℃、180 r·min-1条件下每隔 24 h
观察秸秆状态，待秸秆出现明显降解时结束培养。取出剩余秸秆烘干后分析其失重率；应用 Ringbio 滤袋技术纤
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维分析仪（中国）测定粗纤维、中性洗涤纤维、酸性洗涤纤维、半纤维素含量；采用蒽酮比色法测定可溶性碳水化合

物含量［32］。

1. 8　数据处理与统计分析

所有统计分析均使用 SPSS 23. 0 版本软件完成，

采用独立样本 T 检验对不同纤维素降解菌处理的指

标平均值进行差异分析（P<0. 05 或 P<0. 01），所有

的图均使用 Origin 2019 软件制作，并用 AI 软件处理

后导出。

2　结果与分析

2. 1　纤维素降解菌的筛选

2. 1. 1　纤维素降解菌刚果红染色　  筛选的 198 株

纤维素降解菌中挑选 D/d 较大的两株菌（图 1），其中 1
号 菌 的 D/d 平 均 值 为 6. 36，2 号 菌 的 D/d 平 均 值

为 8. 59。
2. 1. 2　纤维素降解菌 48 h 滤纸降解效果　  对初筛

的纤维素降解菌以滤纸为唯一碳源进行培养，培养 48 
h 后 1 号菌处理的滤纸变薄，周围出现绒毛状，培养基

变浑浊。含有 2 号菌的滤纸培养基中滤纸被完全降

解，细菌大量生长，培养基呈淡黄色（图 2）。

2. 1. 3　纤维素降解菌的菌种和生理生化鉴定　  菌

种鉴定结果表明，1 号菌株为沙福芽孢杆菌，2 号菌株

为伊朗纤维单胞菌（图 3）。

其中，沙福芽孢杆菌和伊朗纤维单胞菌均属于革

兰氏阳性菌（图 3），两株菌的生理生化结果表明（表

1）：二者过氧化氢酶、运动性、甲基红试验结果均为阳

性，都能利用棉子糖、蔗糖、木聚糖、乳糖、菊糖、纤维

二糖、麦芽糖、山梨醇、海藻糖、葡萄糖、松三糖、密二

糖。此外，沙福芽孢杆菌还能利用阿拉伯糖、D-水杨

苷、柠檬酸盐、D-果糖。伊朗纤维单胞菌则能利用 L-

鼠李糖。两株菌的明胶化、硝酸盐还原、V-P 试验结

果均为阴性且都不能利用淀粉和壳聚糖。

2. 1. 4　葡萄糖标准曲线的绘制以及纤维素酶活力　

 以葡萄糖的含量为横坐标，所测的 OD 值为纵坐标

绘制葡萄糖标准曲线（图 4），以 3 次重复的均值得到线

性回归方程 y=2. 675x-0. 02155，线性相关系数 R2=
0. 996，表明该标准曲线的线性良好，达到基本要求。

沙福芽孢杆菌和伊朗纤维单胞菌的内切葡聚糖

酶、外切葡聚糖酶、β-葡萄糖苷酶活力测定结果分别为

0. 102、0. 321、0. 112 U·mL-1 和 0. 202、0. 434、0. 131 
U·mL-1，两株菌的内切葡聚糖酶、外切葡聚糖酶、β-葡

萄糖苷酶活力均有较大的差异（表 2）。

图 1　纤维素降解菌的刚果红染色结果

Fig. 1　 Congo red staining results of cellulose-degrading 
bacteria
a： 1 号菌 No.1 bacterium； b： 2 号菌 No.2 bacterium. 黄色圈：菌落直径

（d）；红色圈：透明圈直径（D）。 Yellow circle： Colony diameter （d）； 
Red circle： Transparent circle diameter （D）.

图 2　培养 2 d后纤维素降解菌的滤纸降解情况

Fig. 2　 Filter paper degradation of cellulose-degrading 
bacteria after 2 days of cultivation
a： 对 照 组 Control group； b： 1 号 菌 No. 1 bacterium； c： 2 号 菌 No. 2 
bacterium.

图 3　沙福芽孢杆菌和伊朗纤维单胞菌的革兰氏染色结果

Fig. 3　Gram staining results of B.  safensis and C.  iranensis
a： 沙福芽孢杆菌 B. safensis； b： 伊朗纤维单胞菌 C. iranensis.
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2. 2　纤维素降解菌液态发酵秸秆后纤维含量变化

2. 2. 1　伊朗纤维单胞菌和沙福芽孢杆菌的差异代谢

物　  对伊朗纤维单胞菌和沙福芽孢杆菌菌株的滤

纸差异代谢产物进行分析（图 5），共检测到 2485 种代

谢物，由两种菌株所产生代谢物之间相对含量差异倍

数的对数值可知，相对于沙福芽孢杆菌降解滤纸后的

代谢产物而言，伊朗纤维单胞菌中有 76 种代谢物含量

显 著 高 于 沙 福 芽 孢 杆 菌 所 产 生 的 对 应 产 物（P<
0. 05），而有 48 种代谢物含量显著低于沙福芽孢杆菌

所产生的对应产物（P<0. 05）。

两种菌株所产生的差异代谢物主要是氨基酸及其代谢产物、苯及其衍生物、醛酮酯类、生物碱、有机酸及其衍

生物和杂环化合物（图 6）。

对沙福芽孢杆菌和伊朗纤维单胞菌降解滤纸后代谢物做 KEGG 富集分析，结果（图 7）表明，两种菌株将滤纸

降解的过程中，苯丙氨酸、酪氨酸和色氨酸的生物合成（phenylalanine， tyrosine and tryptophan biosynthesis）、芳香

表 1　沙福芽孢杆菌和伊朗纤维单胞菌的生理生化结果

Table 1　Physiological and biochemical results of B. safensis and C. iranensis

项目

Item

革兰氏 Gram

过氧化氢酶 Catalase

运动性 Motile

淀粉 Starch

甲基红试验 Methylred test

明胶化 Gelatinization

硝酸盐还原 Nitrate reduction

棉子糖 Raffinose

蔗糖 Sucrose

木聚糖 Xylan

乳糖 Lactose

菊糖 Inulin

阿拉伯糖 Arabinose

沙福芽孢杆菌

B.  safensis

+

+

+

-

+

-

-

+

+

+

+

+

+

伊朗纤维单胞菌

C.  iranensis

+

+

+

-

+

-

-

+

+

+

+

+

-

项目

Item

D-水杨苷 D-salicylic acid glycoside

纤维二糖 Cellobiose

柠檬酸盐 Citrate

麦芽糖 Maltose

山梨醇 Sorbitol

海藻糖 Trehalose

葡萄糖 Glucose

D-果糖 D-fructose

L-鼠李糖 L-rhamnose

松三糖 Melezitose

密二糖 Melibiose

壳聚糖 Chitosan

V-P 试验 V-P test

沙福芽孢杆菌

B.  safensis

+

+

+

+

+

+

+

+

-

+

+

-

-

伊朗纤维单胞菌

C.  iranensis

-

+

-

+

+

+

+

-

+

+

+

-

-

+： 阳性 Positive； -： 阴性 Negative.

图 4　葡萄糖标准曲线

Fig. 4　Glucose standard curve

表 2　沙福芽孢杆菌和伊朗纤维单胞菌纤维素酶的活力

Table 2　Enzyme activities of cellulases from B. safensis and C. iranensis （n=3， U·mL-1）

编号

Number

1

2

菌种

Strains

沙福芽孢杆菌 B.  safensis

伊朗纤维单胞菌 C.  iranensis

内切葡聚糖酶

Endoglucanase

0. 102±0. 003

0. 202±0. 003

外切葡聚糖酶

Exoglucanase

0. 321±0. 002

0. 434±0. 001

β-葡萄糖苷酶

β-glucosidase

0. 112±0. 004

0. 131±0. 002
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族 化 合 物 的 降 解 （degradation of aromatic 
compounds）、苯甲酸盐降解（benzoate degradation）、胆

汁 分 泌（bile secretion）和 苯 甲 酸 家 族（benzoic acid 
family）等代谢途径有显著差异。

2. 2. 2　伊朗纤维单胞菌和沙福芽孢杆菌发酵秸秆后

纤维成分的变化　  秸秆取出后烘干至恒重，分析其

失重率、纤维和可溶性碳水化合物含量（表 3），与对照

组相比，伊朗纤维单胞菌对秸秆的粗纤维、中性洗涤

纤维均有显著性影响（P<0. 05），对失重率、酸性洗涤

纤维、半纤维素和可溶性碳水化合物有极显著影响

（P<0. 01）。沙福芽孢杆菌显著减少了酸性洗涤纤

维、半纤维素和可溶性碳水化合物含量（P<0. 05）。

3　讨论

沙福芽孢杆菌和伊朗纤维单胞菌虽然都具有对

纤维素的降解能力，但是它们的纤维素复合酶活性各

有不同，且由于其物种的差异，它们对糖的代谢途径

可能有很大的差异。滤纸被降解成单糖后，为满足生

图 5　沙福芽孢杆菌和伊朗纤维单胞菌的差异代谢物

Fig. 5　 Differential metabolites between B.  safensis and C.  
iranensis
红色：伊朗纤维单胞菌相对沙福芽孢杆菌显著上调的代谢物；绿色：伊

朗纤维单胞菌相对沙福芽孢杆菌显著下调的代谢物；灰色：两株菌无显

著 差 异 的 代 谢 物 ；VIP：变 量 重 要 性 投 影 ；FC：差 异 倍 数 。 Red： 
Metabolites significantly upregulated by C. iranensis relative to B. 
safensis； Green： Metabolites significantly downregulated by C. iranensis 
relative to B. safensis； Gray： No significant differences in metabolites 
between the two strains； VIP： Variable importance in the projection； 
FC： Fold change. VIP value>1； P<0.05； |log2FC|>3.

图 6　沙福芽孢杆菌和伊朗纤维单胞菌降解滤纸后差异显著重要代谢物热图

Fig. 6　Thermogram of significant differences in important metabolites after degradation of filter paper by B.  safensis and C.  iranensis
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长需要，沙福芽孢杆菌和伊朗纤维单胞菌会进一步对糖类代谢产物进行利用。可能是菌种的不同导致它们中的

部分代谢产物差异较大。在这些差异代谢物中氨基酸及其代谢物、醛酮酯类、苯及其衍生物、有机酸及其衍生物、

杂环化合物常被认为是发酵物中的风味物质。侯冬岩等［33］发现酯类化合物是白酒中重要的风味来源，而醛、酮、

酯类是腾鳌老窖白酒的主要成分，这些成分的多少和比例对白腾鳌老窖白酒的风味、滋味及健康作用有着十分重

要的影响。原苗苗等［34］利用 4 种商业酵母对哈密瓜（Cucumis melo）白兰地的挥发性风味成分进行检测发现主要

有 190 种香气成分，其中酯类 38 种、醛酮类 4 种、苯环类化合物 7 种，这些成分在不同酵母发酵的哈密瓜白兰地中

的数量和含量也有所差异。汪帮东等［35］发现红曲霉发酵液共有 42 种可挥发性成分，其中酯类 11 种、醛酮类 7 种、

氨基酸 1 种。沙福芽孢杆菌和伊朗纤维单胞菌对滤纸降解后，共有 17 种氨基酸及其代谢物、2 种苯及其衍生物、3

种有机酸及其衍生物、2 种醛酮酯类化合物、1 种杂环类化合物有明显差异，这些物质可能影响着滤纸发酵物的风

味。KEGG 结果显示两种菌株主要的差异代谢途径中包含了苯丙氨酸、酪氨酸和色氨酸的生物合成与芳香族化

合物的降解。而苯丙氨酸、酪氨酸和色氨酸又是 3 种风味氨基酸［36］。芳香族化合物则是一类具有“芳香”气味的

图 7　沙福芽孢杆菌和伊朗纤维单胞菌降解滤纸后代谢物富集分析

Fig. 7　Enrichment analysis of metabolites after degradation of filter paper by B.  safensis and C.  iranensis
横坐标表示每个通路对应的富集因子，纵坐标为通路名称（按照 P 值排序），点的颜色为 P 值大小，越红表示富集越显著。点的大小代表富集到差异

代谢物的个数。The abscissa represents the rich factor to each pathway， the ordinate is the pathway name （sorted by P value）， and the color of the point 
is the P-value， and the redder the point is， the more significant the enrichment. The size of the dot represents the number of differential metabolites 
enriched.

表 3　秸秆液态发酵 14 d后纤维含量变化

Table 3　Changes in fiber content of straw after 14 days of liquid fermentation （n=3， %  DM）

处理

Treatment

对照 Control

沙福芽孢杆菌 B.  safensis

伊朗纤维单胞菌 C.  iranensis

P 值 P value

失重率

Weight loss rate

29. 18±0. 91b

32. 30±0. 52b

43. 12±0. 19a

<0. 01

粗纤维

Crude fibre

45. 34±0. 84a

45. 68±0. 79a

36. 72±0. 65b

0. 03

中性洗涤纤维

Neutral detergent fibre

69. 50±0. 45a

70. 91±0. 31a

52. 95±0. 45b

0. 02

酸性洗涤纤维

Acid detergent fibre

51. 41±0. 43a

48. 80±0. 30b

35. 43±0. 34b

<0. 01

半纤维素

Hemicellulose

26. 81±0. 03a

19. 90±0. 52b

17. 53±0. 49b

<0. 01

可溶性碳水化合物

Water soluble carbohydrate

0. 99±0. 01a

0. 11±0. 03b

0. 18±0. 01b

<0. 01

DM： 干物质 Dry matter.  同列不同小写字母表示有显著差异（P<0. 05）。Different lowercase letters in the same column indicate significant differences 
（P<0. 05）.
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化合物，代谢途径的差异可能是造成两种细菌生命活动中差异代谢物的原因之一。

秸秆的组成复杂，除了纤维素以外，它还含有其他营养成分及化合物质［36］。因此灭菌处理的水稻秸秆在摇床

培养 14 d 后对照组的干物质损失率达到了 29. 84%，这可能是高温处理过程中部分营养物质转移到了培养基中。

纤维素和半纤维素作为多糖，在微生物的酶解作用下可将水稻秸秆中的结构性碳水化合物转化为可溶性碳水化

合物［37］。与对照组相比，虽然添加沙福芽孢杆菌后，干物质损失率、粗纤维、中性洗涤纤维含量没有显著增加，但

是显著降低了酸性洗涤纤维和半纤维素含量。通常纤维的降解伴随着单糖类物质含量的增加［4］。然而添加伊朗

纤维单胞菌以后可溶性碳水化合物的含量显著低于对照组，这可能是由于微生物为满足自身的营养需要而将可

溶性碳水化合物代谢利用。将伊朗纤维单胞菌接种到秸秆发酵培养基中以后，则表现出了显著的降解纤维的能

力，与对照相比，其失重率显著增加，相反，粗纤维、中性洗涤纤维、酸性洗涤纤维、半纤维素、可溶性碳水化合物含

量均显著降低。

4　结论

从白蚁肠道中筛选到两株均有纤维素降解功能的菌，分别为沙福芽孢杆菌和伊朗纤维单胞菌。两株的滤纸

代谢物具有显著差异且均能显著降解秸秆中的纤维成分，其中以伊朗纤维单胞菌的降解效果最佳。
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