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不同酶及组合处理对青贮水稻秸秆微观结构的影响 
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摘  要：本试验以水稻秸秆为研究对象，采用高效降解纤维素酶进行青贮发酵处理，分析其

对水稻秸秆微观结构的影响，旨在实现农作物秸秆的高效降解，提高其营养价值。设青贮对

照（S 组）、复合酶制剂处理（C 组）、果胶酶+漆酶处理（PL 组）、复合酶制剂+果胶酶+

漆酶处理(CPL 组)和原料（M 组），各组采用袋装真空青贮。室温贮藏 45 d 后取样，采用

实验室检测方法、苯酚硫酸法、4,4′二羧酸-2,2′-喹啉（BCA）法、近红外光谱（FTIR）、

X-射线衍射分析和伊红美兰法分析不同酶或酶组合处理的水稻秸秆青贮饲料的营养成分含

量、发酵品质及微观结构变化。结果表明：1）与 S 组相比，PL 组、C 组及 CPL 组的乳酸

（LA）含量显著增加（P<0.05），pH、氨态氮/总氮及乙酸、纤维素含量均显著降低（P<0.05）；

CPL 组、C 组的粗蛋白质含量显著降低（P<0.05）。2）与 S 组相比，PL 组青贮水稻秸秆的

聚合度显著降低（P<0.05），降低幅度达 30.26%，分子间氢键结合力减弱，结晶度与比表

面积无显著变化（P>0.05）；C 组青贮水稻秸秆聚合度显著降低（P<0.05），降低幅度达 27.11%，

分子间氢键结合力减弱，结晶度与比表面积无显著变化（P>0.05）；CPL 组青贮水稻秸秆的

聚合度显著降低（P<0.05），降低幅度达 56.32%，分子间氢键结合力减弱，有降低结晶度
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和增加比表面积的趋势（P>0.05）。综上，CPL 组降解纤维组分的效果最理想，能有效地破

解细胞壁中木质素-纤维素-半纤维素复合结构，将纤维素降解为可利用的糖，提高水稻秸秆

青贮饲料的营养含量，降低聚合度及结晶度，增大比表面积，从而提高秸秆的可消化性及利

用率。 

关键词：秸秆；木质纤维素；微观结构；生物处理 

中图分类号：S816.33 

农作物秸秆是一种重要的饲料资源，但由于秸秆细胞壁中纤维素复杂的层次结构、凝聚

态结构以及包裹着纤维素的半纤维素和木质素，使其作为饲料的利用率一般都较低
[1-2]

。木

质素与半纤维素以共价键形式结合，将纤维素分子包被在其中，形成一种自然屏障，使消化

酶不易与纤维素分子接触，导致其在动物瘤胃中的分解受到限制
[3]
。大量的国内外学者对秸

秆的高效利用做了很多方面的研究，目前提高秸秆饲料化利用率的常用加工处理方法有物理

处理、化学处理和生物处理。其中生物处理具有能耗低、污染小、易于操作等优点，依靠微

生物和酶制剂的生物降解能力来破坏秸秆细胞壁作为草食家畜饲料，已引起广泛重视
[4-5]

。

纤维素具有的特定层次结构特征，将其可分为一级结构、二级结构、三级结构和四级结构，

并分别用聚合度、氢键、结晶度及比表面积进行表征
[1，6]

。生物处理可通过改变纤维素组分

的含量，改变不同层次纤维素的微观结构
[7]
。其纤维素空间结构的破解程度可反映细胞壁破

壁的有效性，故找到有效的酶组合破解农作物秸秆细胞壁，改变秸秆的理化结构，把秸秆中

的纤维素、半纤维素和木质素等碳水化合物降解为可被动物直接利用的单糖，将有效提高秸

秆饲料化的利用率。因此，本试验以水稻秸秆为研究对象，选用复合酶制剂、果胶酶及漆酶

不同组合后，进行青贮发酵处理，并采用实验室检测方法、苯酚硫酸法、二羧酸-2,2′-喹啉

(BCA)法、近红外光谱（fourier transform infared，FTIR）、X-射线衍射分析（X-ray diffraction 

sprctra,XRD）和伊红美兰法分析不同酶或酶组合处理的水稻秸秆青贮饲料的营养成分、发
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酵品质及微观结构变化，旨在寻找能破解农作物秸秆细胞壁空间结构的酶制剂组合，以期为

秸秆的利用提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

水稻秸秆取自吉林省吉林市，品种为稻花香，于 2015年 9月收获籽粒后收割。 

复合酶制剂[纤维素酶（≥10 000 U/g）+木聚糖酶（≥120 000 U/g）+β-葡聚糖酶（≥

40 000 U/g）]、果胶酶（≥10 000 U/g）、漆酶（≥10 000 U/g），粉末状，试验所用复

合酶制剂及酶均购自夏盛实业集团有限公司，常温贮存。 

1.2  试验设计 

本试验共设计 5个组，每组 3 个重复，试验组设计及样品编号见表 1。水稻秸秆刈割后，

截取 7、8节点之间 5 cm茎段，共取 600株，其余用青贮切碎揉搓机切短至 1～2 cm，将复

合酶制剂、果胶酶、漆酶按表 1的组合及添加剂量溶于蒸馏水，搅拌，均匀喷洒在粉碎的水

稻秸秆及截取的茎段上，将水分调节至 75%～80%。青贮对照组直接添加蒸馏水，不添加任

何酶制剂，其余方法同上。取原料样品后，另取样品装入聚乙烯袋(24 cm×40 cm)，每袋 1 

kg，茎段 40株，用真空包装机(DZ－280/2SD)抽真空并封口。原料样品置于冰盒中，迅速带

回实验室，－20 ℃贮藏，青贮样品室温条件下(25～37 ℃)贮藏，贮藏 45 d 后开封取样，

立即于－20 ℃保存，待检。 

表 1  试验设计及样品编号 

Table 1  The experiment design and the number of samples 
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2  测定指标与方法 

2.1  发酵品质及营养成分的测定 

取水稻秸秆青贮饲料样品 20 g，加入 180 mL 蒸馏水，搅拌均匀，用组织捣碎机搅碎 1 

min，先后用 4 层纱布和定性滤纸过滤，滤出残渣得到浸出液，再用 pH 测定仪（Testo 205

型号，德国）测定青贮饲料浸出液的 pH[8-9]。采用苯酚-次氯酸钠比色法测定氨态氮(ammonia 

nitrogen，NH3-N）含量[10]。使用 GC128 型气相色谱分析乳酸（lactic acid，LA）、乙酸（acetic 

acid，AA）、丙酸（propionic acid，PA）、丁酸（butyric acid，BA）的含量，火焰离子化

检测器（FID），柱 2 m×4 mm，固定相 Pora-pak Q（80 目），柱温 220 ℃，汽化室和检测

组别 Groups 重复 Replicate 

添加剂量 

Supplemental 

dosage/（g/kg） 

稻秸 Rice straw （M） M-1 M-2 M-3  

青贮对照 Silage control (S) S-1 S-2 S-3  

复合酶制剂 Compound enzyme 

preparation (C) 

C-1 C-2 C-3 1.0 

果胶酶+漆酶 Pectinase+laccase 

(PL) 

PL-1 PL-2 PL-3 0.5+1.0 

复合酶制剂+果胶酶+漆酶 

Compound enzyme 

preparation+pectinase+laccase 

(CPL) 

CPL-1 CPL-2 CPL-3 1.0+0.5+1.0 
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器温度 260 ℃，N2=65 mL/min，空气=550 mL/min，H2=55 mL/min，灵敏度 16×103，纸速

5 mm/min。测定处理前后的水稻秸秆的营养含量，包括干物质（dry matter，DM）、纤维素

（cellulose，C）、半纤维素（hemicellulose，HC）、木质素（lignin，L）、粗蛋白质（crude 

protein，CP）、总氮（total nitrogen，TN）含量[11]。 

2.2  水稻秸秆微观结构的测定 

2.2.1  聚合度 

茎段样品过 200 目，采用苯酚-硫酸法[12]测定茎段样品中的总糖浓度，BCA 法[13]测定样

品中还原糖的浓度，总糖浓度与还原糖浓度的比值，即为样品的聚合度，平均聚合度取整数

[14]。 

2.2.2  FTIR 

FTIR[15]分析使用 VERTEX 70V 型傅里叶变换红外光谱仪（Bruker 公司，德国）对不同

组的水稻秸秆青贮饲料进行扫描电镜观察。试验处理：茎段粉碎 1 min，过 200 目；60 ℃，

干燥 12 h 后，称取 1 mg 样品与 50 mg KBr 研磨，压强 1 Mpa，压成直径约 13 mm 直径的薄

片。试验条件：扫描范围在 1 000 cm-1~4 000 cm-1 区间，光谱分辨率 2 cm-1。 

2.2.3  XRD 

XRD
［16］使用 D8-Advance 型 X-射线衍射仪（Bruker 公司，德国），试验条件：Cu-Ka，

40 KV×40 mA，扫描速度 1 ℃/min，步长 0.04°，2θ角扫描范围 3°~40°。试验处理：

茎段样品均粉碎 1 min，过 200 目。分别对经不同处理的水稻秸秆青贮饲料进行 X 射线衍射

扫描，观察不同处理后的样品结晶度变化。并根据 Meyer 等
［16］提出的公式计算结晶度： 

CrI（%）=［(I002－Iam)/I002］×100。 

式中：CrI 表示结晶度；I002 表示纤维素 I 在 2θ为 22～23 ℃时结晶强度的最大值(对于
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 6 

纤维素Ⅱ，2θ为 18～22 ℃)；Iam表示纤维素 I 在 2θ为 18～19 ℃时结晶强度的最小值(对

于纤维素Ⅱ，2θ为 13～15 ℃)。 

2.2.4  比表面积 

采用伊红美兰法测定样品的比表面积[7]。茎段样品过 200 目，取 0.2 g 悬浮 25 mL 美兰

溶液中，恒温 25 ℃，转速 120 r/min，振荡吸附 12 h，每种 3 组平行。取出静置 15 min，10 

000 r/min 离心 15 min，取得上清液，在 660 nm 的波长下进行比色，测得溶液中美兰的含量，

单位质量秸秆吸附剂吸附美兰的量可引据下列公式计算出： 

 

式中：q 表示单位质量秸秆样吸附美兰的量（mg/g）；C0 表示美兰的初始浓度（mg/L）；

Ct 表示 t 时刻美兰的浓度（mg/L）；V 表示美兰溶液的体积（L）；M 表示秸秆样的质量（g）。 

式中：S 表示比表面积（m2/g）；q 表示单位质量秸秆样吸附美兰的量（mg/g）；a 为 1 

mg 美兰覆盖固体的面积，对秸秆物质为 2.45 m2。 

2.3  数据统计分析 

试验数据经过 Excel 2010 初步整理后，采用 SPSS 19.0 软件分析。水稻秸秆样品均使用

单因素方差分析检验程序进行差异显著性分析，P<0.05 为差异显著。 

3  结果与分析 

3.1  青贮原料的营养成分 

由表 2 可知，青贮原料的纤维素含量为 338.84 g/kg DM，青贮原料的 DM 含量为 229.07 

aqS

m

VCC
q

t 
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g/kg FM。 

表 2  青贮原料的营养成分 

Table 2  Nutrient composition of silage material   

3.2  水稻秸秆青贮处理后发酵品质及营养成分 

由表 3 可知，水稻秸秆经不同青贮处理后，与 S 组相比，pH 均显著降低（P<0.05），

乳酸含量均显著增加（P<0.05），其中 CPL 组乳酸含量最高。各组之间的 DM 含量差异不

显著（P>0.05），PL 组、C 组和 CPL 组纤维素含量均显著低于 S 组（P<0.05），各组的木

质素含量没有显著差异（P>0.05）。 

表 3  水稻秸秆青贮处理后发酵品质及营养成分 

Table 3  Fermentation quality and nutrient composition of rice straw after silage treated 

项目 Items 组别 Groups 平均标准误 P 值 

项目 

Items 

含量 

Content  

干物质 Dry matter/（g/kg FM） 229.07 

纤维素 Cellulose/（g/kg DM） 338.84 

半纤维素 Hemicelluloses/（g/kg DM） 264.22 

木质素 Lignin/（g/kg DM） 45.16 

粗蛋白质 Crude protein/（g/kg DM） 37.13 
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S PL C CPL SEM P-value 

营养成分 Nutrient composition 

干物质 DM/（g/kg FM） 246.10 238.17 223.19 226.74 16.25 0.529 

纤维素 C/（g/kg DM） 419.84a 390.52c 393.68b 371.01d 1.27 0.003 

半纤维素 HC/（g/kg DM） 246.19c 236.81d 268.91a 262.33b 0.72 0.037 

木质素 L/（g/kg DM） 41.29 41.72 41.88 40.00 0.32 0.931 

粗蛋白质 CP/（g/kg DM） 41.01b 43.67a 37.56d 38.53c 0.21 0.018 

发酵品质 Fermentation quality 

pH 3.73a 3.65c 3.64d 3.66b 0.013 <0.01 

乳酸 LA/(g/kg DM) 34.50d 37.19b 36.67c 52.97a 1.240 <0.01 

乙酸 AA/(g/kg DM) 10.34a 6.18b 3.71c 3.18d 0.508 <0.01 

丙酸 PA/(g/kg DM) 1.86a 0b 0b 0b 0.052 <0.01 

丁酸 BA/(g/kg DM) 0c 0.35a 0.19b 0c 0.017 <0.01 

氨态氮/总氮 NH3-N/TN 63.68a 36.36d 37.62c 45.79b 1.290 0.005 

3.3  水稻秸秆不同青贮处理后的微观结构   

3.3.1  聚合度 

由表 4可知，与稻秸原料（M组）相比，青贮处理后的水稻秸秆聚合度均发生了不同程
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 9 

度的减少，差异显著（P<0.05）。与 S 组相比，PL 组、C 组及 CPL 组聚合度显著降低（P<0.05），

其中，CPL 组聚合度最低。 

表4  水稻秸秆聚合度 

Table 4  Degree of polymerization of rice straw  

项目 Item 组别 Groups 平均标准误 

SEM 

P 值 

P-value M S PL C CPL 

聚合度 DP 430a 380b 265d 277c 166e 12.11 0.015 

3.3.2  红外扫描 

水稻秸秆经不同处理青贮后，FTIR 光谱图存在一定差异(图 1)。青贮前水稻秸秆的 FTIR

光谱中木质纤维素特征吸收峰均有出现。将经不同青贮处理后水稻秸秆的 FTIR 光谱进行对

比发现，2 921 cm
－1 处甲基和亚甲基吸收峰，1 162 和 1 051 cm

－1 处以及 1 735 cm
－1 处的振

动峰强度明显减弱，说明 C-O-C 键发生断裂，秸秆中纤维素和半纤维素被部分降解。而在 1 

656 cm
－1 处的苯环吸收峰也明显减弱，证明木质素除被解聚之外，还发生了部分苯环降解。 
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1.水稻秸秆（M）；2.青贮对照（S）；3.果胶酶+漆酶（PL）；4.复合酶制剂（C）；5.

复合酶制剂+果胶酶+漆酶（CPL）。下图同。 

1. rice straw (M); 2. silage control (S); 3. pectinase+laccase (PL); 4. compound enzyme 

preparation (C); 5. compound enzyme preparation+pectinase+laccase (CPL). The same as below. 

图 1  水稻秸秆 FTIR 图谱 

Fig.1  FTIR spectra of rice straw 

3.3.3  结晶度 

经不同酶或酶组合处理之后的水稻秸秆青贮饲料与未处理的水稻秸秆相比，X 射线衍射

峰的位置基本没有改变，只是峰的强度产生一定的变化。由图 2 可知，PL 组、C 组、CPL

组的 101 和 002 处结晶衍射峰强度明显低于 S、M 组，峰形更平缓。各组 004 处的衍射峰强

度都较弱。 
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图 2  水稻秸秆 X 射线衍射图 

Fig.2  X-ray spectra of rice straw 

由表 5 可知，水稻秸秆经不同青贮处理后，与 S 组相比，结晶度具有降低的趋势，但是

差异不显著（P>0.05），CPL 组结晶度降低的最明显。 

表 5  水稻秸秆结晶度 

Table 5  The crystalinity of rice straw   % 

项目 

Item 

组别 Groups 平均标准误  

SEM 

P 值 

P-value M S PL C CPL 

结晶度 CrI 47.52 45.53 42.51 42.85 40.18 3.24 0.217 

3.3.4  比表面积 

由表 6可知，水稻秸秆经不同青贮处理后，与 S组相比，各组的比表面积值没有显著变

化（P>0.05），变化范围不大（1.12~1.20 m2/g），其中 CPL 组的比表面积增加的最多。 
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表 6  水稻秸秆比表面积 

Table 6  The specific area of rice straw    m2/g 

项目 Item 组别 Groups 平均标准误 

SEM 

P 值 

P-value M S PL C CPL 

比表面积 Specific 

area 

1.11 1.12 1.14 1.15 1.20 0.070 0.88 

4  讨  论 

4.1  不同酶制剂及组合处理对水稻秸秆青贮饲料营养成分及发酵品质的影响 

赵政等[17]研究发现，稻秸青贮饲料经酶处理后，对 DM含量没有显著影响，本试验结果

与其相符，说明水稻秸秆饲料经酶处理后，较大程度地保留了饲料的营养物质。本试验发现，

与青贮对照组相比，稻秸青贮饲料经过复合酶制剂、果胶酶+漆酶、复合酶制剂+果胶酶+漆

酶处理后，纤维素的含量不同程度降低，可能是由于在青贮过程中，纤维素被酶降解为单糖

或双塘，为乳酸菌发酵提供底物，这与赵国琦等[18]研究结果一致。然而，在本试验中复合

酶制剂及复合酶制剂+果胶酶+漆酶处理的粗蛋白质含量明显低于青贮对照组，这与赵政等[17]

和赵国琦等[18]结果不符。陶莲等[8]研究认为，秸秆青贮后氨态氮含量的提高可能会引起粗蛋

白质含量的消耗，本试验结果与其相似。 

大量研究表明，水稻秸秆青贮饲料经酶处理后，可促进青贮乳酸发酵，改善青贮饲料的

发酵品质
[15，19-20]

。本研究发现，与青贮对照组相比，经不同的酶制剂及组合处理后，氨态氮

/总氮显著降低，pH 显著降低，说明不同的酶制剂及组合在一定程度上改善了水稻秸秆青贮

的品质，此结果与王兴刚
[20]

的试验结果相符。青贮饲料中添加酶制剂的主要目的是把纤维素、
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半纤维素等结构性的碳水化合物降解为可溶性的糖，以获得更多的发酵底物，促进乳酸菌发

酵
[21]

。本试验青贮饲料经不同的酶或酶组合处理后，与青贮对照组组比，乳酸含量显著提高，

乙酸含量降低，说明不同酶及酶组合处理的水稻秸秆青贮饲料发酵过程中，同型发酵乳酸菌

占据主导地位，促进了乳酸菌发酵，产生了大量的乳酸，提高了发酵品质,这与吕文龙等
[22]

、

Nkosi 等
[23]

及李龙兴
[24]

的研究结果基本一致。青贮对照组丙酸含量与其他酶及不同酶组合处

理差异显著，青贮对照组丙酸含量最高。在果胶酶+漆酶及复合酶制剂处理中检测到了微量

的丁酸，说明这 2组与其他处理相比青贮效果不佳，与王力生等
[25]

的结果相似，可能与保存

方式有关，尚待进一步验证。 

4.2  不同酶制剂及组合处理对青贮水稻秸秆微观结构的影响 

聚合度的大小决定纤维素碳链的长度，是纤维素转化为可发酵糖的重要表征
[26]

。冯冲凌

等
[27]

利用 PCA 分析方法发现，添加酶可促进发酵过程中微生物对聚合物碳源的代谢能力，

本试验研究结果与其基本相符。本试验发现，青贮稻秸经复合酶制剂、果胶酶+漆酶、复合

酶制剂+果胶酶+漆酶组处理后，与对照组相比，聚合度降低的幅度分别为 30.26%、27.71%、

56.32%，表明处理后纤维素碳链缩短，被酶降解为可利用的发酵糖，与 Zhang 等
[26]

试验结

果一致。本研究发现，复合酶制剂+果胶酶+漆酶处理聚合度降低幅度明显高于复合酶制剂、

果胶酶+漆酶处理，原因可能是所用酶制剂中含β-葡聚糖酶，其作为内切葡聚糖酶可作用于

纤维素的非结晶区，随机水解纤维素中的糖苷键，把纤维素长碳链切断，转化成不同聚合度

的纤维素短碳链，最终纤维素聚合度降低，并使外切酶作用的纤维素碳链末端数增加。但β

-葡聚糖酶并不能单一完成降解，需要多种酶共同协作才能完成
[24]

。 

纤维素碳链通过其葡萄糖残基上的羟基和分子间或者内部的羟基基团形成的氢键链接，

形成稳定结构，氢键破坏后会成为游离的羟基，故氢键与羟基成为纤维素破坏力度的二级表

征[1,6]。柳珊等[28]、Zhang 等[26]研究发现，通过生物处理的秸秆青贮饲料细胞壁纤维素的降
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解只维持在微纤丝的水平，未达到超分子结构水平，细胞壁的组成成分未发生变化，只是含

量发生变化。本试验添加不同组合的酶制剂后，与青贮对照组相比，青贮水稻秸秆发酵末期

的纤维素、半纤维素、木质素的含量均发生降低，与其结果基本一致。唐洪涛等[29]利用γ

射线辐照与 NaOH 溶液协同处理秸秆，发现其 FTIR 光谱图有关纤维素及半纤维素的 C-O-C

伸缩振动吸收峰振动强度减弱，表明纤维素聚合度降低及纤维素含量降低，本试验利用复合

酶制剂、果胶酶+漆酶及复合酶制剂+果胶酶+漆酶处理稻秸青贮饲料后得到的结果与其相

符。Dai 等[30]利用 FTIR 光谱分析经生物化学协同处理秸秆样品，研究结果发现，木质素、

半纤维素相关 C=O 伸缩振动峰消失，纤维素、半纤维素的相关 C-O-C 键振动峰强度显著减

弱，本试验发现木质素、半纤维素相关 C=O 伸缩振动峰并未消失，但经复合酶制剂+果胶酶

+漆酶处理的青贮水稻秸秆的 C=O 伸缩振动峰强度最弱，峰形趋于平缓，与其结果相似。 

纤维素碳链形成的片层因排列的结构特点，分为结晶区纤维素与无定形纤维素，其中结

晶性纤维素难被动物机体利用吸收，由于其易结晶的特点，结晶度作为反映纤维素聚集时形

成结晶的程度表征[1,6]。本研究发现，经酶处理的青贮饲料的结晶度与青贮对照组相比，无

显著性变化。Wang 等[31]研究结果表明，黄孢原毛平革菌具有产细胞壁降解酶的特性，处理

秸秆后，其纤维素结晶度大大提高，本试验结果与其不符，原因可能是本试验将酶结合青贮

方法处理秸秆，在发酵过程中，酶无法集中作用于结晶区纤维素
[30]

。本研究中，结晶度在处

理前后未发生显著变化，与 Lee 等[32]研究结果一致，原因可能是多种纤维素酶协同作用，

才可对结晶度产生效果，其中纤维素二糖水解酶占主导作用[33]。同时，水稻秸秆由于产地

等原因，成分及结构都会产生差异，其降解所需要的酶的组分之间，以及各酶之间活性的最

适比例都不尽相同。 

比表面积作为表征纤维素微纤丝与降解纤维素酶分子之间可接触面积大小的指标，其对

纤维素在反刍动物机体内吸收效果程度有重要意义[1,6]。Castoldi 等[15]和 Wang 等[31]研究结果
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都表明，利用生物处理方法处理秸秆，不仅会改变纤维素的含量，分解部分木质素及半纤维

素，还增加了纤维素比表面积。本试验中经复合酶制剂+果胶酶+漆酶处理的青贮水稻秸秆

比表面积增加的最多，从 1.12 m2/g 增加至 1.20 m2/g，聚合度降低了 56.32%，纤维素含量也

显著降低，与其结果一致。原因可能是果胶酶可分解细胞间的粘贴物质果胶，使秸秆组织疏

松，细胞离间，为其他崩溃细胞壁的纤维素酶、半纤维素酶、木聚糖酶疏通进入秸秆组织的

通道和细胞接触面，并利于秸秆木质纤维素结构的暴露[16,30-31]。本研究将高效纤维素降解酶

与其他木质素降解酶进行组合，发现单一的木质素类降解酶组分并不能达到破解秸秆细胞壁

的效果，需要多种酶类组分共同作用才能完成秸秆细胞壁的降解。 

5  结  论 

 经不同酶或酶组合处理后，青贮发酵 45 d 后的水稻秸秆青贮饲料均呈黄绿色，质地

较好，呈酸香味，发酵末期 pH 降低，产生大量乳酸，DM 及纤维素含量降低，具有良好的

发酵品质。 

 复合酶制剂+果胶酶+漆酶处理能有效地破解细胞壁中木质素-纤维素-半纤维素复合

结构，将纤维素降解为可利用的糖，提高水稻秸秆青贮饲料的营养含量，降低了秸秆聚合度

及结晶度，增大了比表面积。 

 酶制剂处理不仅能改变水稻秸秆的化学成分、物理特性，同时通过改变纤维素层次

性的空间结构，提高秸秆可消化性，从而提高了秸秆的利用率。 
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Abstract: In order to achieve the high-efficiency degradation of crop straw and improve its 

nutritional value, high efficient degrading enzymes for silage fermentation were used to 

investigate their effects of microstructure of rice straw silage. Silage control (S group), compound 

enzyme preparation treated (C group), pectinase+laccase treated (PL group), compound enzyme 

preparation+pectinase+laccase treated (CPL group) and raw material (M group) were used and 

samples were packaged by vacuum packager in polyethylene bags. After storing at room 

temperature for 45 d, changes of the silage quality and nutrients content were analyzed using 

laboratory testing methods, and changes of microstructure were analyzed using phehol-suffufic 

acid colorimetry, bicinchoninic acid disodium salt (BCA) method, fourier transform infared 

spectroscopy (FTIR), X-ray diffraction analysis and eosin-methylene blue method. The results 

showed as follows: 1) compared with the S group, the lactic acid (LA) content in groups PL, C 

and CPL was significantly increased (P<0.05), the pH, ratio of ammonia nitrogen to total nitrogen 

and content of acetic acid and cellulose were significantly decreased (P<0.05); the crude protein 

(CP) content in groups C and CPL was significantly decreased (P<0.05). 2) Compared with the S 

group, the polymerization degree of rice straw silage in group PL was significantly decreased 

(P<0.05), which was lowered by 30.26%, the intermolecular hydrogen bond binding force was 

faded, and specific surface area and crystallinity didn’t change (P>0.05); the polymerization 

degree of rice straw silage in group C was significantly decreased (P<0.05), which was lowered by 

27.11%, the intermolecular hydrogen bond binding force was faded, and specific surface area and 

crystallinity didn’t change (P>0.05); the polymerization degree of rice straw silage in group CPL 

was significantly decreased (P<0.05), which was lowered by 56.32%, the intermolecular hydrogen 

bond binding force was faded, and specific surface area and crystallinity trend increased (P>0.05). 

In conclusion, group CPL has the best effect, it can effectively break the 

lignin-cellulose-hemicellulose composite structure and cellulose degraded into available sugar, 

improve the nutrient content of rice straw silage fodder, reduce the degree of polymerization and 

the crystallinity, increase the specific surface area, so as to improve the digestibility and utilization 

of the straw. 
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