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综 述                                                               

饲料用酶制剂的研究进展与趋势 

杨培龙, 姚斌 
中国农业科学院饲料研究所 农业部饲料生物技术重点开放实验室, 北京 100081 

摘  要: 饲料用酶目前已成为世界工业酶产业中增长速度最快、势头最强劲的一部分。畜牧业开发应用饲料用酶制剂

有着重大意义: 可缓解饲料资源短缺、人畜争粮的局面, 有利于保障粮食安全; 提供更为安全、优质的动物产品, 有利

于保障食品安全; 减轻环境污染, 保障养殖业的可持续发展。饲料用酶的应用效果已在世界范围内得到公认, 但酶的使

用量还较低, 其主要原因在于饲料用酶的性质难以满足饲料工业的要求, 以及饲料用酶表达量低, 生产成本较高。因此, 

目前的研发趋势主要体现在: 1) 饲料用酶基因资源的高通量筛选技术, 尤其是特殊环境微生物和未培养微生物中的基

因资源; 2) 酶蛋白的分子改良技术, 利用蛋白质工程技术定向改良, 创造具有优良特性的酶蛋白质分子, 进一步提高饲

料用酶的应用性能; 3) 饲料用酶高效表达和生产技术; 4) 饲料用酶的应用效果快速评估技术和配套应用技术体系。 
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Research and development of enzymes used in feed 
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Abstract: Enzymes can degrade the anti-nutrient factors in feedstuff, increase nutrient digestibility, and reduce pollution to 
environment, and have been widely supplemented in animal feedstuff. However, the use of enzymes is limited because of their 
undesirable properties, such as thermoliability and susceptibility against protease digestions. And its commercialization is also 
limited by low production efficiency and high cost. Therefore, the focuses for future enzyme development will be: 1) to obtain novel 
enzymes with better properties by high-throughput screening of enzyme encoding genes, especially those from extreme and special 
environments; 2) to improve enzyme properties using directed mutagenesis and protein engineering methods; 3) to achieve high-level 
fermentation of enzymes by heterogonous expression and optimization of codons, vectors and fermentation conditions; 4) to 
determine the effect of enzymes to animals and utilize enzymes efficiently. 
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1  饲料酶制剂的发展及意义 

饲料中添加酶制剂的研究最早始于上世纪中

叶。50年代, Jensen等将酶添加到家禽日粮中, 发现 

其可以改善鸡的生产性能[1]。70 年代, 美国把微生

物酶制剂添加到大麦饲料中, 取得了显著效果, 并

引起了普遍重视, 出现了世界上首个商品饲用酶制

剂。但由于对其认识不足, 饲用酶制剂相对于其他 
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工业用酶发展缓慢, 在饲料中大量应用添加酶制剂

是在 90 年代才开始的, 且发展极为迅速, 欧洲 90%

以上的饲料中添加了β-葡聚糖酶, 而世界范围内以

大麦和小麦为基质的禽饲料中添加率为 60%, 猪饲

料中添加率达到了 80%。随着人们对动物营养学、饲

料学研究的深入和集约化养殖的形成, 饲料用酶的

良好前景得以体现, 同时分子生物学和基因工程技

术的发展 , 使饲料用酶的规模化廉价生产成为可

能。目前饲料用酶已成为世界工业酶产业中增长速

度最快、势头最强劲的一部分。 

目前世界上生产用酶多达 300 多种, 饲料用酶

近 20种[2], 其中木聚糖酶[3]、β-葡聚糖酶[4]、植酸酶

以及α-半乳糖苷酶、β-甘露聚糖酶[5]、蛋白酶[6]和淀

粉酶等是最重要的几种饲料用酶, 它们多为消化性

的水解系列酶。在饲料中使用酶制剂可以达到以下

几个目的: 消除饲料中的抗营养因子, 如植酸酶和

半纤维素酶可降解饲料中的植酸、木聚糖和葡聚糖

等; 补充动物内源酶, 如蛋白酶、脂肪酶等。我国是

一个养殖大国, 在我国养殖业中推广应用这些新产

品有着更为重大的意义。其一, 可以缓解饲料资源

短缺。我国养殖业产品的产需处于刚性增长的态势, 

到 2020 年, 饲料需求量预计将达 4 亿吨, 饲料粮缺

口将逐渐增加, 通过饲料用酶的应用可消除饲料粮

中的抗营养因子, 提高饲料利用率, 节约饲料资源。

第二, 减轻环境污染。应用酶制剂可大大减少畜禽

排泄物中的有机物、氮、磷等的排出量, 从而大幅

度减少它们对土壤和水体环境的污染。第三, 提供

更为安全的动物产品。酶本身是一种蛋白质, 是由

生物产生的天然产物, 无任何毒副作用、无残留, 已

被公认为“绿色”添加剂, 另一方面, 它还具有控制、

预防动物疾病, 改善动物健康的作用。通过在饲料

中应用酶制剂而减少抗生素等对人体有害的饲料添

加剂的使用, 对获得优质、安全的动物产品有重要  

意义。 

2  饲料酶制剂发展面临的主要问题 

饲料用酶的应用效果已在世界范围内得到了公

认, 但到目前为止, 除了专一性用于以大麦为主要

饲料粮的饲料中的β-葡聚糖酶和近几年实现重大突

破的植酸酶外, 别的各种饲料用酶在饲料中的使用

量总和不足 10%。饲料用酶与其他成熟的饲料添加

剂相比, 其应用水平还很低, 饲料用酶的实际应用 

与饲料用酶对动物营养健康方面的大量研究相比不

成比例, 其根本的原因在于以下几点: 

第一, 目前酶制剂的性质不能满足饲料工业的

实际应用需求。由于动物摄食、营养和饲料加工过

程的特殊需求, 饲用酶制剂具有一定的特殊性。真

正适合于饲料中使用的酶必须具有好的热稳定性而

同时在常温下具有高活性; 最适 pH 在酸性同时在

整个酸性和中性的 pH 范围内又能维持较高活性; 

对动物胃、胰蛋白酶和别的蛋白酶具有较好的抗性

等综合性质。目前大多饲料用酶的性质不够优良 , 

在酶的 pH性质、热稳定性[7]、抗胃蛋白酶能力等方

面严重不足, 其有效性不能充分发挥, 难以满足饲

料工业的要求, 从而难以有效推广应用, 尤其是目

前市场上的许多饲料用酶制剂原本是轻工业用酶 , 

其性质上与饲料专用酶制剂的要求相差较大, 使其

饲喂效果大打折扣。 

第二, 饲料酶制剂添加成本较高。饲料用酶仅

是饲料添加剂中的一类, 其添加成本空间有限。从

我国饲料业现状来看, 如不考虑减轻环境污染等社

会效益, 饲料用酶的添加成本每吨配合饲料不能超

过 100 元, 否则会增加养殖成本。这就要求饲料用

酶必须能规模化廉价生产, 这也正是饲料用酶的应

用效果已得到公认的前提下, 绝大多数的饲料用酶

未能广泛应用的最根本原因之一。饲料用酶大多来

源于微生物, 但在天然菌株中含量太低, 难以大量

生产, 生产成本高昂。因此, 获得具有高比活性的酶

制剂及其编码基因, 并利用基因工程技术构建高效

表达饲料用酶的生物反应器是解决这一问题的最有

效的途径。事实上, 目前仅有的得以较大规模应用

的两种饲料用酶——  β-葡聚糖酶和植酸酶均是近年

来利用基因工程技术才实现的[8]。 

第三, 饲料酶制剂的应用。作为一种生物催化

剂, 与其他生物活性物质一样, 饲料酶制剂需要在

特定的条件下才能发挥作用, 其单一或复合型应用

都需要在探讨其分子营养机制的基础上构建特异的

应用技术体系[9]。 
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3  研究进展与发展趋势 

针对上述饲料用酶存在的问题, 结合分子生物

学、生物技术、蛋白组学和分子营养学等学科的发

展, 目前的研究及开发主要包括如下一些方面: 其

一是新型酶制剂高通量筛选平台和蛋白质改良技术

平台的建立, 以期获得符合饲料应用的优质新酶种; 

其二是高效表达生物反应器技术平台的建立, 通过

高效表达菌株的获得、高细胞密度发酵工艺及其优

化 , 提高酶制剂产品的产量 , 降低其生产成本; 第

三, 建立饲料用酶制剂的应用效果快速评估系统和

配套应用技术。 

3.1  新型优质饲料用酶的获得 
3.1.1  新型饲料用酶或其编码基因的筛选 

自然界中微生物所产的酶具有丰富性和多样性, 

为了满足饲用酶制剂生产及应用的特殊要求, 需要

采用各种方法进行资源挖掘, 尤其是特殊环境及极

端环境的微生物酶资源。 

传统的酶或基因分离方法是基于分离培养微生

物筛选的单个基因或蛋白的分离及序列分析。但是, 

自然界存在 95%以上的未培养微生物, 采用传统途

径寻找新的饲用酶制剂及其基因往往受到局限。随

着生物技术、基因和蛋白质序列数据库以及生物信

息学的发展, 新型饲用酶及其编码基因的分离获得

效率得到了很大提升。根据大量的序列和酶蛋白质

的结构分析, 可以得到酶蛋白或其编码基因的保守

序列, 由此设计简并引物, 可以从单一菌株或环境

总DNA中扩增获得目标酶的保守基因片段, 再利用

各种克隆手段如 TAIL-PCR、染色体步移(Genome 

walking)等, 可以得到大量全长新基因。例如, Huang

等通过数据库序列分析发现了中性β-折叠桶植酸酶

的保守位点序列, 由此设计简并引物, 在草鱼肠道

环境DNA中批量扩增中性植酸酶基因片段, 并进一

步获得多个全长编码基因, 经异源表达验证, 这些基

因编码产物具有植酸酶活性, 且大多较为新颖[10]。 

近年来, 高通量筛选已经成为基因或酶蛋白分

离的主要研究内容。其中宏基因组技术的发展极大

地扩展了微生物资源的利用空间, 提高了获得新酶

或新基因的效率[11-12]。一些特殊或极端环境宏基因

组文库已经构建, 例如瘤胃、深海、冰山及高温泉

水等环境。文库的构建结合特定的筛选方法可以高

效地批量获得新编码基因。中国农业科学院饲料研

究所经过十几年尤其是近几年的研究, 构建了饲料

用酶高效筛选平台, 从各种特殊或极端环境中(包括

动物瘤胃、海水鱼和淡水鱼的胃消化道、天牛消化

道、冰川土壤、火焰山土样、高温泉及土壤等)分离

了 200 多个饲料用酶编码新基因, 并筛选获得了多

种符合饲料应用要求的优质酶制剂。例如, 来源于中

间耶尔森氏菌的高比活植酸酶 Y4, 其比活性高达

3960 U/mg, 是目前报道中最高的, 它的最适 pH 为

4.5, 具有较好的热稳定性, 有较强的胰蛋白酶和胃

蛋白酶抗性, 综合性质符合饲料工业的要求, 远远

优于目前工业上普遍应用的大肠杆菌和曲霉植酸 

酶[13]; 另外一种植酸酶在人工模拟动物消化道环境

下具有较高的水解植酸的能力[14]。依据不同动物和

不同消化阶段的特异需要, 还筛选得到了其他具有

某些特殊性质的酶。例如, 适合单胃动物消化道环

境, 在 pH 2~3时具有高活性的嗜酸木聚糖酶[15]、β-

葡聚糖酶 [16]和β-甘露聚糖酶[17]; 抗各种蛋白酶降解

的木聚糖酶[18]、脂肪酶[19]和α-半乳糖苷酶[20]; 适合

水产动物应用的中性植酸酶[21]、β-甘露聚糖酶[22]等。

这些酶的获得, 一方面可以满足饲料工业的各种不

同需求, 另一方面可加深对酶关键性质与其结构和

功能的了解, 指导进一步的分子改良。 

3.1.2  蛋白质工程技术在饲料用酶中的应用 

另外一种获得新型酶制剂的方法是利用蛋白质

工程技术定向改良天然酶, 甚至于创造新的具有优

良特性的酶蛋白质分子, 以解决天然酶难以完全符

合饲料工业应用的要求 , 并进一步提高其应用   

性能。 

随着蛋白质结构和功能研究的增多, 很多酶蛋

白的作用机理及一些影响酶蛋白质功能的关键位点

也逐渐清晰, 基于蛋白质结构及其生化特性基础上

的合理设计蛋白质工程技术在上世纪 80 年代逐渐

发展起来, 其可以对蛋白质进行某些位点的改变或

者构建新颖的杂合酶[23-24]。应用这些技术, 在饲料

用酶的热稳定性、比活性及 pH适性等改良方面, 已

进行了许多有益的尝试。Olsen等将来源于淀粉液化

芽孢杆菌 Bacillus amyloliquefaciens 的β-葡聚糖酶

(AMY)基因与来源于浸麻芽孢杆菌 B. macerans 的



杨培龙等: 饲料用酶制剂的研究进展与趋势  1847 

 

Journals.im.ac.cn 

β-葡聚糖酶(MAC)基因相对应互补的片段进行杂合, 

得到一系列的杂合 β-葡聚糖酶的编码基因, 其中一

些杂合酶的比活有较大程度的提高, 3 个杂合酶的

热稳定性有较大幅度的提高, 在 65oC 处理 60 min

后, 酶的剩余活性还在 85%以上[25]。本实验室 Yang

等将来源于一株链霉菌的木聚糖酶进行N端替换, 同

时在蛋白中引入二硫键结构, 结果两种突变可以产生

协同作用, 其在 70oC 处理 20 min 后保留的酶活提高

12.4倍, 酶蛋白半衰期从 3 min变为 150 min[26]。另外, 

将一种酸性植酸酶序列中的 51位 Ser替换为 Ile或Thr

后, 其最适 pH 值可由 2.5 变为 5.0 左右, 认为该酶的

最适 pH 值不仅是关键氨基酸电荷的作用, 还受氨基

酸侧链长度的影响[27]。 

通过随机突变和高通量定向筛选进行的定向进

化技术能够更有效地获得目的酶蛋白。它是通过将

酶蛋白的氨基酸序列和结构的信息与功能鉴定相结

合, 构建酶基因突变库, 再通过特定酶或特定酶性

能的高通量筛选平台, 最终获得综合性能优良的改

良酶, 建立快速酶分子改良技术平台[28]。上世纪 90

年代逐渐发展起来的 DNA改组(DNA shuffling)技术

可提高基因进化的效率, 大大促进了定向进化技术

的发展。如 Garrett等对一种植酸酶突变后进行耐热

性筛选, 获得的新酶具有较高的耐热性, 在肠胃环

境中更加稳定[29]。魏威等通过随机突变, 将来源于

黑曲霉 Aspergillus niger的植酸酶基因进行改造, 结

果其在重组大肠杆菌中的表达量有较大提高, 重组

蛋白具有较好的热稳定性[30]。孙军等利用 DNA 改

组的方法获得耐高温植酸酶, 其在 60oC和 70oC处理

10 min后酶活分别保持 100%和 80%, 较原始酶有了

明显改善[31]。本实验室也通过基因改组, 将瘤胃真

菌 Neocallimastix frontalis 木聚糖酶的比活性从

7800 IU/mg提高到  19 000 IU/mg, 但其热稳定性并

未得到改良(未发表)。 

随着自然界中酶或其基因的序列、结构和功能

的多样性发展, 蛋白质工程技术也日趋多样, 而蛋

白质工程的研究又可以促进人们对于这些多样性的

理解。而酶多样性与合理设计、定向进化等各种技

术方法结合应用, 会取得比某种单独技术更为优异

的效果。例如 Lehmann 等根据 6 种真菌来源的 13 个

植酸酶蛋白质序列比较, 设计并构造出热稳定性显著

提高的植酸酶, 其变性温度可提高 15oC~27oC [32]。他

们进一步设计获得了变性温度达 85oC~94oC的耐高温

植酸酶, 而通过定点突变技术对其 38个突变氨基酸进

行分析, 发现单独位点的影响小于 3oC [33]。 

3.2  饲用酶制剂的高效表达与生产 
限制饲料酶制剂大量应用的瓶颈之一是酶制剂

表达和生产的效率。由于传统的生产方式多是利用

产酶菌株发酵获得, 其往往表达量偏低, 酶活不足

以满足生产的需要。因此, 利用基因工程、代谢工

程技术, 构建高效生物反应器技术平台, 使饲料用

酶的单位产量大量提高, 可以解决饲料酶制剂添加

成本的问题。 

考虑到饲料行业的特殊要求, 高效和安全是重

组表达系统必须考虑的问题。这要求表达系统受体

菌为蛋白酶缺陷型, 又有良好的生长特性; 具有强

诱导型启动子, 且高效分泌表达, 这样可提高表达

量, 且易于产品后加工; 菌丝体易去除, 工艺简便

且回收率高; 整合型表达, 稳定性好; 营养缺陷型

筛选, 不含抗生素标记, 具备较好的安全性。 

目前, 大肠杆菌、芽孢杆菌、酿酒酵母、毕赤

酵母和曲霉等表达体系都在饲料用酶的异源表达和

生产中得到应用。大肠杆菌表达系统是发展最早且

应用最广泛的表达系统, 很多饲料用酶基因在大肠

杆菌中能重组表达并表现活性[18-19,22]。芽孢杆菌表

达系统主要有枯草芽孢杆菌和巨大芽孢杆菌两种 , 

由于不同蛋白质的表达效率存在很大的差异, 其大

多还处在研究改进阶段。例如, Gerlach 等在大肠杆

菌植酸酶 appA基因的前端添加特异信号肽, 使其能

够在枯草芽孢杆菌中分泌表达[34]。Lee 等将大肠杆

菌植酸酶在酿酒酵母中表达[35], 来自烟曲霉的植酸

酶基因也在黑曲霉中得到了表达 [36]。但总体来讲 , 

目前表达效果最好的是毕赤酵母表达系统, 同种植

酸酶在毕赤酵母中诱导表达量远高于酿酒酵母[35]。姚

斌等利用毕赤酵母表达黑曲霉来源的植酸酶, 重组

酵母表达量比原菌株提高 3000倍, 达到了生产的要

求[37]。目前, 饲料用木聚糖酶、β-葡聚糖酶和β-甘露

聚糖酶等都在毕赤酵母中得到了高效表达[13,15-17]。 

3.2.1  重组微生物表达饲料用酶的优化 

重组表达菌株的酶活提升可以从两方面来解决, 
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其一是筛选获得具有高比活性的饲料用酶编码基因, 

同等表达量的情况下, 高比活酶可以表现显著的生

物活性, 具有较大的应用价值。目前已有多种重要

的高比活性饲料用酶编码基因进行了克隆和异源表

达(表 1)。第二个提高酶制剂活性的有效手段是提高

外源基因在宿主中的表达量。表达量的提高通常可

通过几种方法实现, 包括目标基因的优化(优化密码

子及其 mRNA 结构预测及调整); 启动子改良或多

启动子组合; 信号肽改良; 增加辅助蛋白或分子伴

侣(如解决溶氧的血红蛋白、加快蛋白转运速度的元

件等); 能稳定遗传和表达的多拷贝技术; 整合位点

的控制等。如用于生产还需要进行发酵水平上发酵

参数的调整, 重组菌株需保持遗传稳定性和表达稳

定性。 

密码子的优化常常被应用到提高目标基因在异

源表达宿主中的表达量。Zou 等将一个中性植酸酶

基因 phyCs 进行改造后, 其在毕赤酵母中的表达量

大幅提高[44]。近年来对外源基因阅读框(包括密码子)

的改造逐步采用了更合理的方法: 第一, 综合考虑

宿主中密码子组分和密码子的使用频率, 再根据宿

主中高表达基因的密码子使用情况调整目标基因 , 

使其在密码子的使用频率上和这些高表达的基因一

致, 这样可以排除目标基因中存在低频密码子并提

高宿主转运 RNA的利用效率。第二, 表达载体的信

号肽及前导序列同样进行密码子优化, 以及信号肽

结构的改造。熊爱生等证明利用偏爱密码子, 一个

植酸酶基因在毕赤酵母中表达量提高 2 倍, 而和改

造信号肽共同作用, 可以提高 14.5倍[45-46]。第三, 调

整整个编码阅读框的 GC 含量使其符合宿主的要求, 

如 Huang 等经过分析发现外源基因 GC 含量在

40%~50%时在毕赤酵母中的表达量较高 [47]。第四 , 

根据生物信息学软件对编码区 mRNA结构和稳定性

进行预测和分析, 根据其折叠自由能及二级结构复

杂度对局部编码区进行优化。减少局部特别强的回

文结构以及特别松散的结构区域, 使 mRNA 结构在

整体上趋于均匀, 并降低 mRNA 翻译起始区域的复

杂度。Huang 等将毕赤酵母信号肽和β-葡聚糖酶基

因作为整体进行密码子优化, 并对转译起始位点处

碱基进行修饰 , 最终β-葡聚糖酶表达量提高 2.3   

倍[47]。综合采用各种优化方法, 本实验室多种饲料

用酶基因在毕赤酵母中都得到了高效表达, 木聚糖

酶、β-葡聚糖酶和β-甘露聚糖酶的酶活性最高分别

达 100 000、 30 000、 8000 U/mL, 植酸酶活性达

50 000 U/mL, 表达量均已达到生产水平。 

3.2.2  转基因植物表达饲料用酶 

利用转基因植物表达生产饲料用酶制剂越来越

引起人们的注意, 外源基因即可以在植物中组成型

表达, 也可在种子、根部或块茎中特异表达。已有

多种微生物来源的植酸酶、β-葡聚糖酶和木聚糖酶

在烟草、马铃薯、油菜、玉米和水稻中进行表达, 并

且对植物的生长发育没有不利的影响。例如, Jensen

等将一种耐热的 β-葡聚糖酶在大麦中实现了稳定表

达, 其酶蛋白的表达量最高为 40 μg/mg可溶性蛋白, 

定位于种子的贮存液泡中[48-49]。Kimura等将热纤梭菌

Clostridium thermocellum 的热稳定性木聚糖酶 XYNA

基因转化水稻, 证明基因可以在水稻秸秆和种子里

稳定表达[50]。本单位利用烟草和马铃薯表达一种高

比活性的木聚糖酶, 结果转基因植株具有较高的酶

活性, 并保持稳定遗传[51-52]。中国农业科学院生物

技术研究所利用转基因玉米种子特异高效表达植酸 
 
表 1  比活较高的主要饲料用酶 
Table 1  Main feed enzymes with high specific activity 

Enzyme Specific activity (U/mg) Sources Expressed strains Reference 

3960 Yersinia intermedia Pichia pastoris [13] 
Phytase 

1122 Citrobacter braakii Escherichia coli [38] 
10800/ 7980 Fibrobacter succinogenes P. pastoris/ E. coli [39] 

6001 Peanibacillus sp. P. pastoris [40] β-Glucanase 
2479 Bacillus licheniformis E. coli [41] 
8302 B. subtilis \ [42] 

β-Mannanase 
4839 B. circulans E. coli [43] 

 



杨培龙等: 饲料用酶制剂的研究进展与趋势  1849 

 

Journals.im.ac.cn 

酶, 且稳定遗传[53]。利用转基因植物表达饲料用酶

具有生产经济安全、运输储藏及应用简便的优点。

随着国家转基因生物新品种培育重大专项的开始实

施, 我国在这方面的研究也将加快发展。 

3.3  饲料用酶的应用技术体系研究 
作为一种新型饲料添加剂, 酶制剂的应用从其

发展之初就一直是人们的关注点之一。与工业酶制

剂不同, 饲料酶制剂的应用要受到饲料加工工艺、日

粮原料组成以及消化道环境条件等多种因素的影响, 

导致其作用效果与其在最适条件下的活性有较大差

异。因此, 在筛选获得适合于饲料工业的优质酶制

剂的同时, 也需要进行饲料用酶制剂作用机理和应

用技术的研究, 即饲料酶制剂分子营养学的基础研

究和应用体系的建立两个方面。 

从上世纪 90 年代饲用酶制剂大规模应用开始, 

就有很多关于添加酶制剂改善饲料日粮代谢能和消

化率, 提高动物生产性能的报道。例如小麦日粮中

添加以木聚糖酶为主的复合酶可以提高鸡的表观代

谢能(AME)和养分消化率 , 降低食糜粘度 , 提高肉

鸡生产性能[54-55]。饲料酶制剂的添加可看作动物消

化过程的延伸, 即可以提高有效营养的供应。冯定

远提出加酶饲料的“有效营养改进值” (Effective 

uutrients improvement value, ENIV)体系, 既是对酶

制剂作用机理的初步探索, 也可作为改进饲料配方

的参考[9]。 

饲用酶制剂的应用大多以复合酶的形式, 一般

认为 , 不同类型的饲料需要添加不同种类的酶制

剂。例如玉米型饲料需要由淀粉酶、木聚糖酶、蛋

白酶和纤维素酶组成的复合酶; 豆粕型饲料需要以

α-半乳糖苷酶为主, 同时含有木聚糖酶及其他酶的

复合酶; 而小麦型饲料以木聚糖酶为主, 大麦型饲

料以β-葡聚糖酶为主; 菜籽粕型和棉籽粕型饲料以

木聚糖酶和纤维素酶为主等等。但是, 目前饲用酶

制剂针对不同动物、不同生长阶段以及不同日粮配

方的精细应用技术仍然缺乏。 

4  展望 

在过去十几年间, 饲料酶制剂的研究和开发在

世界范围都取得了飞速的发展, 我国从“八五”开

始进行饲料用酶制剂的专项研究, 也已取得了较大

的成绩, 部分研究领域在国际上有一席之地。但目

前的研究和生产中仍有一些问题需要解决。其一 , 

继续获得适合于饲料行业应用的新型酶制剂, 或改

善现有酶制剂, 使其具有较好的热稳定性、适宜的

pH 以及较强的蛋白酶抗性, 适宜于饲料行业的应

用。第二, 提高不同酶制剂的生产水平, 降低其生产

成本, 以利于其工业化应用。第三, 增加酶制剂的种

类, 扩增其应用范围。第四, 进行酶制剂分子水平营

养作用机理的研究 , 并确定其最合适的应用技术 

方案。 
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