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摘   要：【背景】大豆皮纤维含量较高，而且含有多种抗营养因子如脲酶和抗原蛋白等，限制了

大豆皮的利用。【目的】通过菌酶联合处理以进一步降低大豆皮中的纤维和抗营养因子含量，利用

此方法在实验室进行大豆皮的袋装处理，评价大豆皮的营养价值及品质，为大豆皮的产业化利用

奠定基础。【方法】实验分为 4 组，对照组(未经菌株发酵和酶解处理的大豆皮)、菌株发酵组(乳酸

杆菌、芽孢杆菌和酵母菌复合发酵组)、酶解组(纤维素酶和木聚糖酶酶解组)及酶解+菌株发酵组(乳

酸杆菌、芽孢杆菌和酵母菌+纤维素酶、木聚糖酶，菌酶发酵组)，研究复合酶和复合菌联合处理

对大豆皮营养价值及品质的影响，筛选袋装处理的最佳时间。【结果】与对照组相比，发酵组的

pH 值、还原糖、脲酶活性、球蛋白和 β-伴大豆球蛋白含量下降(P<0.05)；酶解组的还原糖、粗蛋

白、真蛋白含量显著提高(P<0.05)，中性洗涤纤维、酸性洗涤纤维显著下降(P<0.05)；菌酶发酵组

的还原糖、粗蛋白和真蛋白的含量显著提高(P<0.05)，pH 值、中性洗涤纤维和酸性洗涤纤维的含

量显著降低(P<0.05)。与发酵组相比，菌酶发酵组的乳酸浓度和活菌数较高，pH 值、脲酶活性、

球蛋白和 β-伴大豆球蛋白显著降低(P<0.05)；与酶解组相比，菌酶发酵组还原糖浓度、中性洗涤纤

维、酸性洗涤纤维和半纤维素显著下降(P<0.05)。袋装实验中，在最佳发酵时间 5 d 时，菌酶发酵
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组的 pH 值为 4.87，显著低于其他组(P<0.05)；与发酵组相比，菌酶发酵组的还原糖、粗蛋白、真

蛋白含量显著提高(P<0.05)，脲酶活性、球蛋白、β-伴大豆球蛋白、中性洗涤纤维、酸性洗涤纤维

和半纤维素显著下降(P<0.05)。与酶解组相比，菌酶发酵组的还原糖、中性洗涤纤维、酸性洗涤纤

维和半纤维素含量显著降低(P<0.05)，菌酶发酵组中霉菌含量仅为 0.89 lg(CFU/mL)，显著低于其

他组(P<0.05)。【结论】菌酶结合处理大豆皮可通过提高粗蛋白、真蛋白的含量，降低纤维和抗营

养因子含量，抑制大豆皮中霉菌的产生，显著改善大豆皮的营养价值及品质。 

关键词：纤维素酶；木聚糖酶；抗营养因子；微生物发酵；菌酶结合；袋装实验；营养价值  
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Abstract: [Background] Soybean hulls as a crude feed have high digestibility, but their fiber content is 

high, and contains a variety of anti-nutritional factors such as urease and antigen protein, which limits its 

application in monogastric animal feed. [Objective] The aims of this study to reduce the content of fiber 

and anti-nutritional factors in soybean hulls by combination of bacteria fermentation and enzymatic 

hydrolysis. The packaging treatment of soybean hulls by using this method was conducted in the 

laboratory to evaluate the number of molds and the nutritional value and quality of soybean hulls for the 

foundation of future industrial application of soybean hulls. [Methods] The experiment was divided into 

four groups: control group (soybean hulls without fermentation and enzymatic hydrolysis group), strain 

fermentation group (Lactobacillus, Bacillus, and Saccharomyces mixture fermentation), enzymatic 

hydrolysis group (cellulase and xylanase enzymatic hydrolysis), and enzymatic hydrolysis + strain 

fermentation group (Lactobacillus, Bacillus and Saccharomyces compound fermentation + cellulase and 

xylanase enzymatic hydrolysis). The optimal time for packaging treatment was selected. [Results] 

Compared with the control group, the pH value, reducing sugar content, urease activity, globulin, and 

β-conglycinin of the fermentation group were decreased (P<0.05). The reducing sugar, crude protein, 

and true protein content in the enzymatic hydrolysis group was increased (P<0.05), while the neutral 

detergent fiber and acid detergent fiber were decreased (P<0.05). The pH value, the contents of neutral 

detergent fiber, and acid detergent fiber were decreased (P<0.05), while the reducing sugar content, 

crude protein, and true protein contents were increased (P<0.05) in the bacteria fermentation and 

enzymatic hydrolysis group. Compared with the fermentation group, lactic acid concentration, and 
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viable bacteria number were higher, while pH value, urease activity, globulin, and β-conglycinin were 

decreased in the bacteria fermentation and enzymatic hydrolysis group (P<0.05). Compared with the 

enzyme hydrolysis group, the reducing sugar concentration, the neutral detergent fiber, acid detergent 

fiber, and hemicellulose in the bacteria fermentation and enzymatic hydrolysis group were decreased 

(P<0.05). In the bag experiment, the pH value of the enzyme fermentation group was 4.87 at the optimal 

fermentation time of 5 d, which was lower than that of the other groups (P<0.05). Compared with the 

fermentation group, the reducing sugar content, crude protein, and true protein in the bacteria fermentation 

and enzymatic hydrolysis group were increased (P<0.05), while the urease activity, globulin, 

β-conglycinin, neutral detergent fiber, acid detergent fiber and, hemicellulose in the bacteria fermentation 

and enzymatic hydrolysis group were decreased (P<0.05). Compared with the enzymatic hydrolysis group, 

the reducing sugar content, neutral detergent fiber, acid detergent fiber and, hemicellulose in the bacteria 

fermentation and enzymatic hydrolysis group were decreased (P<0.05). The content of mold in the 

bacterial enzyme fermentation group was only 0.89 lg(CFU/mL), which was lower than that in the other 

groups (P<0.05). [Conclusion] The combination of bacteria and enzymes can increase the crude protein 

and true protein content, reduce the content of fiber and anti-nutritional factors, inhibit the production of 

mold in soybean hulls, and finally improve the nutritional value and quality of soybean hulls. 

Keywords: cellulase; xylanase; anti-nutritional factors; microbial fermentation; combination of bacteria 
and enzyme; bag experiment; nutritional value 

大豆皮(soybean hull，SBH)因粗纤维含量

高达 32%−38%而具有在动物饲料中作为能量

来源的潜力[1]，其中纤维素占 46%−51%、半纤

维素占 16%−18%、木质素占 1.4%−2%[2]，它们

都属于难以降解的复杂碳水化合物，严重阻碍

了机体对大豆皮的降解、消化与吸收。 

酶解法和微生物发酵法是目前生产中常用

的改善饲料营养价值的方法。酶制剂如纤维素

酶、果胶酶等酶类可将大豆皮中难以消化的碳

水化合物降解为易被机体吸收的小分子物质，

但在酶解过程中产生的糠醛类苦味物质会影响

饲料的适口性[3]。微生物发酵法是通过微生物

发酵产生的酶发挥作用，在发酵过程中还会产

生乳酸等有机酸及各种活性物质，可以改善饲

料适口性，微生物进入机体肠道后还可以调节

肠道健康 [4]。在此过程中，由于微生物产生的

酶不足或酶活较低，无法较大程度地改善饲料

品质[5]。有研究报道，纤维素酶水解后的菜籽

粕能够促进酵母菌的发酵 [6]。Christensen 等 [7]

也发现，在混合饲料中添加纤维素酶降低了饲料

中不溶性膳食纤维的含量，并且在酶解后添加乳

酸杆菌降低了饲料的 pH 值。然而，纤维素酶与

益生菌联合处理大豆皮的相关研究还非常少。 

前期在使用植物乳杆菌、纳豆芽孢杆菌和

酿酒酵母菌复合发酵大豆皮的实验中发现，大

豆皮的中性洗涤纤维从原来的 65.16%下降到

54.49%，酸性洗涤纤维从原来的 45.94%下降到

38.54%，大豆皮中的抗营养因子脲酶活性降低

至 0.1 U/g，大豆球蛋白和 β-伴大豆球蛋白分别

降低了 23.29%和 24.20%[8]。发酵后中性洗涤纤

维和酸性洗涤纤维虽有一定程度下降，但与大

豆皮本身所含纤维的量相比，复合菌发酵仍不能

使大豆皮的营养价值得到显著改善[8]。为此，本

研究在前期复合菌发酵基础上，探讨纤维素酶

与木聚糖酶复合酶解结合植物乳杆菌、纳豆芽

孢杆菌和酿酒酵母菌复合菌共同处理对大豆皮



 
64 微生物学通报 Microbiol. China 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

营养成分和品质的改善效果，再通过袋装实验

明确大豆皮的最佳处理时间，分析最适条件下

大豆皮各成分的变化，评价其发酵效果，以期

为大豆皮的开发利用提供理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

大豆皮、麸皮由江苏省南通市青禾杂粮合

作社提供，粉碎后过 40 目筛备用。 

纤维素酶(酶活力为 25 万 U/g)、木聚糖酶

(酶活力为 10 万 U/g)为南京致润生物科技有限

公司惠赠。 

植 物 乳 杆 菌  (Lactobacillus plantarum) 

LY19、纳豆芽孢杆菌(Bacillus natto) ND1 和酿

酒酵母菌(Saccharomyces cerevisiae) NJ 为实验

室保存。培养基 MRS、LB 和 YPD，青岛海博

生物有限公司。尿素，上海源叶生物科技有限

公司；蛋白酶联免疫分析(ELISA)试剂盒，南京

奥青生物技术有限公司。 

1.2  方法 
1.2.1  菌株活化 

将实验室−20 °C 保存的 3 株菌按 1% (体积

分数)接种量分别接种于 MRS、LB 和 YPD 培养

基中，37 °C、150 r/min 活化 24 h 后按照同样方

式进行二次活化，获得植物乳杆菌、纳豆芽孢杆

菌和酿酒酵母的菌种液，备用。 

1.2.2  菌酶结合处理大豆皮 

实验分为 4 组，对照组(未经发酵和酶解处

理的大豆皮组)、菌株发酵组(植物乳杆菌 LY19、

纳豆芽孢杆菌 ND1 和酿酒酵母菌 NJ 这 3 株菌

复合发酵组)、酶解组(纤维素酶和木聚糖酶复合

酶解组)、酶解+菌株发酵组(简称菌酶发酵组， 

3 株复合菌+复合酶)。将 10.0 g 大豆皮、1.0 g

麸皮和 0.1 g 尿素混匀加入 160 mL 发酵瓶中，加

水 20 mL 混匀，灭菌后备用。将活化的 3 株菌液

分别以 1% (体积分数，108 CFU/mL)接种量接种

至大豆皮中，再将实验室前期确定的纤维素酶和

木聚糖酶分别以 100 U/g 和 250 U/g 添加至发酵

瓶中，将发酵瓶移入 37 °C 培养箱进行 48 h 的

培养，每组设置 4 个重复。发酵结束后测定大

豆皮的发酵特性及成分的变化。 

1.2.3  大豆皮的袋装发酵 

实验分组同 1.2.2，分别为对照组、菌株发

酵组、酶解组及菌酶发酵组，200 g 大豆皮、20 g

麸皮和 2 g 尿素混匀加入发酵袋中，加水 400 mL

混匀。然后将活化的 3 株菌液、纤维素酶和木

聚糖酶根据 1.2.2 描述的接种量和添加量添加

至发酵袋中，来回翻动混匀，将发酵袋移入

37 °C 培养箱，每组设置 4 个重复，分别在发酵

的第 1、3、5、7 天进行取样，并在第 7 天停止

发酵。对大豆皮的发酵特性及营养成分等进行

测定，确定袋装大豆皮的最佳发酵时间，并在

最佳发酵时间下测定发酵前后大豆皮各成分的

变化，为生产提供参考。 

1.3  测定指标与方法 

DNS 法检测可溶性还原糖含量[9]；乳酸试

剂盒测定乳酸含量；稀释涂布平板法检测活菌

数[10]；凯氏定氮法测定粗蛋白、真蛋白含量；

中性洗涤纤维(neutral detergent fiber，NDF)和酸

性洗涤纤维(acid detergent fiber，ADF)使用滤袋

法[11]测定，抗原蛋白(大豆球蛋白和 β-伴大豆球

蛋白)采用蛋白酶联免疫分析(ELISA)试剂盒快

速测定。 

1.4  统计分析 

数据以 mean±SD 表示，采用 GraphPad 

Prism 7.0 软件作图，通过 SPSS 22.0 统计软件进

行双因素(two-way ANOVA)模型分析，Tukey’s-b

法进行显著性检验，P<0.05 表示差异显著。 
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2  结果与分析 

2.1  复合酶和复合菌联合处理对大豆皮特

性的影响 

复合酶和复合菌联合处理大豆皮，发酵特

性如图 1 所示，酶解与发酵之间存在相互作用，

与发酵组相比，菌酶发酵组的乳酸浓度和活菌

数较高，pH 值较低(P<0.05)；酶解组的还原糖 

浓度为 45.76 mg/g，显著高于对照组(10.91 mg/g) 

(P<0.05)和菌酶发酵组(36.63 mg/g) (P<0.05)。

说明复合酶酶解大豆皮可促进复合菌株的发酵。 

2.2  复合酶和复合菌联合处理对大豆皮营

养成分及品质的影响 
如表 1 所示，与对照组相比，酶解组显著

提高了大豆皮中还原糖的含量，并且提高了粗

蛋白、真蛋白的含量(P<0.05)，显著降低了中性 
 

 
 

图 1  菌酶结合发酵对大豆皮 pH (A)、乳酸(B)、还原糖(C)和活菌数(D−F)的影响(n=4)   D：植物乳

杆菌活菌数；E：纳豆芽孢杆菌活菌数；F：酿酒酵母菌活菌数。MB：复合菌发酵；EN：复合酶酶解；+：

发酵阳性；−：发酵阴性；#：复合酶组与无酶组之间差异显著；*：复合菌组与无菌组之间差异显著 

Figure 1  Effects of combined fermentation with bacteria and enzyme on pH (A), lactic acid (B), reducing 
sugar (C) and viable count (D−F) of soybean hulls (n=4). D: Viable counts of Lactobacillus plantarum LY19; E: 
Viable counts of Bacillus natto ND1; F: Viable counts of Saccharomyces cerevisiae NJ. MB: SBH fermented by 
mixed bacteria; EN: SBH hydrolyzed by enzymes; +: The fermentation of positive; −: The fermentation of 
negative; #: There was significant difference between compound enzyme group and no enzyme group; *: There 
was significant difference between the compound bacteria group and the sterile group. 
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表 1  复合菌与复合酶结合发酵对大豆皮成分的影响(n=4) 
Table 1  Effects of combined fermentation with mix bacteria and complex enzymes on the composition of 
soybean hulls (n=4) 

项目 

Items 

未加酶 

Without enzyme 

加酶 

Enzyme 

SEM P 值 

未加菌 

CON 

加菌 

MB 

未加菌 

EN 

加菌 

EN+MB 

酶解 

EN 

发酵 

MB 

酶解×发酵 

EN×MB 

粗蛋白 Crude protein (%) 9.25c 10.93b 11.64b 12.51a 0.39 <0.05 <0.05 <0.05 

真蛋白 True protein (%) 6.50d 7.68c 8.18b 8.79a 1.76 <0.05 <0.05 <0.05 

中性洗涤纤维 1 NDF1 (%) 65.50a 54.45b 45.73c 41.75d 2.35 <0.05 <0.05 <0.05 

酸性洗涤纤维 2 ADF2 (%) 45.71a 37.81b 31.46c 27.79d 1.28 <0.05 <0.05 <0.05 

半纤维素 3 Hemicellulose3 (%) 19.79a 16.64b 14.27c 13.96c 1.09 <0.05 <0.05 <0.05 

脲酶活性 

Urease activity (U/g)  

0.71a 0.25c 0.41b 0.09d 0.12 0.09 <0.05 0.07 

球蛋白降解率 

Degradation rate globulin (%)  

0.00d 21.56b 5.32c 30.23a 2.37 0.12 <0.05 0.17 

β-伴大豆球蛋白降解率 

Degradation rate of β-conglycinin 

(%)  

0.00d 24.26b 6.81c 35.84a 1.34 0.08 <0.05 0.23 

注：1：中性洗涤纤维；2：酸性洗涤纤维；3：半纤维素=中性洗涤纤维–酸性洗涤纤维；a、b、c、d：不同组间有显著

差异，下同 

Note: 1: Neutral detergent fiber; 2: Acid detergent fiber; 3: Hemicellulose=NDF–ADF; a, b, c, d: Significant difference level 
among different groups, the same below. 

 
洗涤纤维、酸性洗涤纤维和半纤维素的含量

(P<0.05)；与对照组相比，发酵组显著降低了脲

酶活性、球蛋白和 β-伴大豆球蛋白的含量

(P<0.05)。与发酵组相比，菌酶发酵组的粗蛋白

提 高 了 35.24% ， 真 蛋 白 提 高 了 35.23% 

(P<0.05)，中性洗涤纤维、酸性洗涤纤维分别降

低了 36.26%和 39.20%，半纤维素降低了 29.35% 

(P<0.05)，脲酶活性为 0.09 U/g，球蛋白和     

β-伴大豆球蛋白分别降低了 30.23%和 35.84% 

(P<0.05)。与酶解组相比，菌酶发酵组粗蛋白提

高了 25.84%，真蛋白提高了 25.85% (P<0.05)，

还原糖浓度降低了 38.49% (45.76 mg/g vs  

28.30 mg/g)，中性洗涤纤维和酸性洗涤纤维分

别降低了 30.18%和 31.17%，半纤维素降低了

28.14% (P<0.05)。说明酶解和发酵之间有互作

效应，但对脲酶活性、球蛋白和 β-伴大豆球蛋

白等抗营养因子无互作效应(P>0.05)。 

2.3  袋装处理时间对大豆皮 pH、乳酸及还

原糖的影响 

如表 2 所示，不同处理组和发酵时间对大

豆皮的 pH、乳酸及还原糖均有显著影响，而

且二者存在互作效应(P<0.05)。第 7 天时，大

豆皮的 pH 值为 5.25，显著低于其他时间点

(P<0.05)；比较各组发现，菌酶发酵组的 pH

值为 5.07，显著低于其他组(P<0.05)；乳酸含

量随发酵时间的延长而升高，第 5 天时达到

70.68 mmol/L，显著高于第 1天和第 3天(P<0.05)，

与第 7 天时的乳酸浓度差异不显著(P>0.05)；菌

酶发酵组乳酸浓度为 128.01 mmol/L，显著高于

对照组和发酵组，还原糖含量低于酶解组

(P<0.05)。说明菌酶结合处理大豆皮的最佳时

间为 5 d。 
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表 2  袋装发酵对大豆皮 pH、乳酸及还原糖的影响(n=4) 
Table 2  Effect of bag fermentation on pH, lactic acid and reducing sugar of soybean hulls (n=4) 

Items Time pH 乳酸 Lactic acid (mmol/L) 还原糖 Reducing sugar (mg/g) 

对照组 Control group  6.05a 8.74c 10.28c 

菌株发酵组 

Strain fermentation group 

 5.49c 79.96b 7.49d 

酶解组 

Enzymatic hydrolysis group 

 5.82b 12.18c 32.50a 

菌酶发酵组 

Strain fermentation+enzymatic 

hydrolysis group  

 5.07d 128.01a 20.31b 

 Day 1 5.93A 27.96C 17.64AB 

 Day 3 5.72B 57.73B 16.31B 

 Day 5 5.53C 70.68A 17.82AB 

 Day 7 5.25D 75.50A 18.82A 

标准误 SEM 0.02 1.26 0.35 

P value for group <0.05 <0.05 <0.05 

P value for time <0.05 <0.05 0.10 

P value for group×time <0.05 <0.05 <0.05 

注：a、b、c、d：不同组间 P<0.05 有显著差异；A、B、C、D：不同处理时间 P<0.05 有显著差异，下同 

Note: a, b, c, d: Significant difference at P<0.05 level among different groups; A, B, C, D: Significant difference at P<0.05 
level among different times, the same below. 

 
2.4  袋装处理时间对大豆皮蛋白及纤维含

量的影响 
如表 3 所示，不同处理组和发酵时间对大

豆皮的粗蛋白、真蛋白、中性洗涤纤维及酸性

洗涤纤维均有显著影响，而且二者存在互作效

应(P<0.05)。菌酶发酵组第 1 天的粗蛋白和真蛋

白含量与其他时间点均有显著差异(P<0.05)，但

第 3、5、7 天之间无显著差异(P>0.05)；菌酶发

酵组粗蛋白和真蛋白含量分别提高了 32.39%和

32.25% (P<0.05)；菌酶发酵组的中性洗涤纤维、

酸性洗涤纤维含量降低了 45.85%和 29.61% 

(P<0.05)。在第 5 天时中性洗涤纤维含量下降至

53.69%，显著低于第 1 天和第 3 天的含量

(P<0.05)，但与第 7 天的中性洗涤纤维含量之间

无显著差异(P>0.05)，酸性洗涤纤维结果类似。

说明酶解与发酵结合袋装处理大豆皮 5 d 时，

可显著提高粗蛋白和真蛋白的含量，降低纤维

含量。 

2.5  最适袋装处理时间下，菌酶结合对大

豆皮发酵特性、营养成分及品质的影响 
结合表 2 和表 3，大豆皮的最佳发酵时间

为 5 d，对大豆皮营养成分及品质分析见表 4，

菌酶发酵组的 pH 值为 4.87，显著低于其他组

(P<0.05)，乳酸浓度显著低于其他组(P<0.05)，

还原糖含量显著高于发酵组而低于酶解组

(P<0.05)。与对照组相比，菌酶发酵组粗蛋白、

真蛋白显著提高(P<0.05)，中性洗涤纤维、酸性

洗涤纤维和半纤维素显著下降，抗营养因子显

著下降(P<0.05)。与发酵组相比，菌酶发酵组的

粗蛋白、真蛋白显著提高(P<0.05)，菌酶发酵组

显著降低了大豆皮中的抗营养因子(P<0.05)，其

中大豆球蛋白降低了 32.71%，β-伴大豆球蛋白

降低了 37.06%，脲酶活性降低至 0.1 U/g。与酶

解组相比，菌酶发酵组的真蛋白提高了 5.38% 
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表 3  袋装发酵对大豆皮蛋白及纤维含量的影响(n=4) 
Table 3  Effect of bag fermentation on protein and fiber of soybean hulls (n=4) 

Items 时间 

Time 

粗蛋白 

Crude protein (%)

真蛋白 

True protein (%) 

中性洗涤纤维 

NDF (%) 

酸性洗涤纤维 

ADF (%) 

对照组 Control group  9.17d 6.45d 64.51a 45.64a 

发酵组 Strain fermentation group  10.48c 7.37c 58.23b 41.19b 

酶解组 Enzymatic hydrolysis group  11.43b 8.03b 52.61c 35.73c 

菌酶发酵组 

Strain fermentation+enzymatic 

hydrolysis group 

 12.14a 8.53a 45.85d 29.61d 

 Day 1 9.64B 6.78B 60.08A 42.16A 

 Day 3 11.13A 7.82A 54.69B 37.84B 

 Day 5 11.15A 7.84A 53.69BC 36.42C 

 Day 7 11.30A 7.94A 52.70C 35.74C 

标准误 SEM 0.04 0.28 0.24 0.19 

P value for group <0.05 <0.05 <0.05 <0.05 

P value for time <0.05 <0.05 <0.05 <0.05 

P value for group×time <0.05 <0.05 <0.05 <0.05 

 
表 4  袋装最适处理时间下大豆皮各成分分析(n=4) 
Table 4  Analysis of soybean hulls components under optimum fermentation time (n=4) 

项目 

Items 

未加酶 

Without enzyme 

 加酶 

Enzyme 

SEM P 值 

未加菌 

CON 

加菌 

MB 

 未加菌 

EN 

加菌 

MB+EN 

加酶 

EN 

加菌 

MB 

加酶×加菌 

EN×MB 

pH 6.14a 5.28c  5.86b 4.87d 0.63 0.43 <0.05 <0.05 

乳酸 Lactic acid (mmol/L) 10.86c 93.27b  12.94c 165.66a 0.26 0.21 <0.05 <0.05 

还原糖 Reducing sugar (mg/g) 11.27c 6.52d  36.40a 17.08b 2.53 <0.05 <0.05 <0.05 

粗蛋白 Crude protein (%) 9.29c 10.91b  12.17a 12.82a 1.33 <0.05 <0.05 <0.05 

真蛋白 True protein (%) 6.53d 7.67c  8.55b 9.01a 0.79 <0.05 <0.05 <0.05 

中性洗涤纤维 ADF (%) 64.71a 56.31b  49.81c 41.92d 6.83 <0.05 <0.05 <0.05 

酸性洗涤纤维 NDF (%) 45.12a 40.42b  36.14c 30.00d 3.37 <0.05 <0.05 <0.05 

半纤维素 Hemicellulose (%) 19.59a 15.89b  13.67c 11.92d 1.23 <0.05 <0.05 <0.05 

大豆球蛋白降解率 

Degradation rate globulin (%) 

0.00d 23.36b  5.16c 32.71a 2.37 0.21 <0.05 0.32 

β-伴大豆球蛋白降解率 

Degradation rate of 

β-conglycinin (%) 

0.00d 26.49b  7.41c 37.06a 3.21 0.26 <0.05 0.09 

脲酶活性 

Urease activity (U/g) 

0.72a 0.21c  0.43b 0.1d 0.11 0.07 <0.05 0.26 

霉菌 Mold (lg(CFU/mL)) 3.31a 1.02b  3.06a 0.89c 0.34 0.06 <0.05 <0.05 
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(P<0.05)，中性洗涤纤维和酸性洗涤纤维分别降

低了 15.84%和 16.99%，半纤维素降低了 12.80% 

(P<0.05)。然而酶解对大豆皮中的抗营养因子无

显著影响(P>0.05)，菌酶发酵组中霉菌含量仅为

0.89 lg(CFU/mL)，低于其他组。说明袋装菌酶

结合处理大豆皮 5 d 可改善大豆皮营养价值，

抑制霉菌的产生，延长储存时间。 

3  讨论 

3.1  复合酶促进复合菌发酵大豆皮 
与单独发酵组相比，菌酶发酵组具有更高

的乳酸含量、活菌数及更低的 pH 值，说明酶

解能够促进菌的发酵。菌酶发酵组还原糖含量

更低，说明酶解产生的还原糖被菌株利用[12]。

芽孢杆菌利用还原糖可分泌酶类降解纤维素和

半纤维素；酵母菌可通过发酵将纤维类物质转

化为自身菌体蛋白；同时，芽孢杆菌和酵母菌

的生长也消耗了环境中的氧气，使得乳酸杆菌

得以快速利用还原糖生长发酵，产生乳酸，从

而降低发酵基质中的 pH 值[13]。说明高浓度的

还原糖累积是酶解促进复合菌生长和发酵的根

本原因。类似的研究表明，纤维素酶酶解玉米

芯水解产物能够促进乙醇的发酵[14]。Wang 等[5]

发现酶解花生粕能够促进芽孢乳杆菌产生乳

酸，这可能是酶解过程中释放的营养物质能够

被微生物所利用。 

3.2  复合酶与复合菌联合处理提高了大豆

皮的营养价值 

大多数微生物不能直接消化利用大豆皮中

的纤维素和半纤维素，因为它们缺乏分解纤维

素和半纤维素所必需的酶[15]。研究表明，复合

益生菌和酶制剂在青贮过程中联合添加可进一

步提高青贮发酵品质，促进纤维降解[16-17]。因

此，在对纤维含量较高的底物进行发酵时，外

源纤维素酶的应用能够促进对发酵基质的充分

利用。纤维素酶是降解纤维类饲料中纤维最常

用的外源酶[18]，大豆皮纤维的主要成分是纤维

素和半纤维素，因此，添加复合酶如纤维素酶

和木聚糖酶后显著降低了大豆皮中纤维的含

量。谢凤莲等[19]利用复合益生菌(干酪乳杆菌、

产朊假丝酵母和枯草芽孢杆菌)发酵艾草，对纤

维的降解不显著，添加纤维素酶后能够降低艾

草中半纤维素和中性洗涤纤维的含量。在本研

究中，菌酶发酵组中大豆皮粗蛋白显著高于对

照组，这可能与复合菌利用酶解大豆皮纤维释

放的糖类导致氮元素相对含量的升高有关[20]，

而真蛋白的提高则可能是与微生物的增殖促进

自身蛋白质合成有关。 

3.3  袋装处理对大豆皮营养成分及品质的

影响 
许多研究报道，通过酶处理[21]和微生物发

酵不仅降低了抗营养因子的水平，还改善了饲料

的营养价值，提高了饲料的利用率[22-25]。本研究

中，与对照组相比，菌酶发酵组处理 5 d 后，

大豆皮粗蛋白提高了 37.79%，中性洗涤纤维和

酸性洗涤纤维分别降低了 33.67%和 42.38%，可

能是复合酶酶解和微生物的产酶能力共同作用

降解纤维的结果。有研究报道，枯草芽孢杆菌

和米曲霉发酵 72 h 后，豆粕中的粗蛋白分别增

加 8.61%和 8.42%，可溶性蛋白分别增加 32.98%

和 24.15%[26]；微生物发酵提高饲料粗蛋白含量

是由于发酵过程中的物料损失[27]，增加的蛋白

质与菌体利用外源氮合成自身蛋白质的绝对增

长有关[28]。微生物发酵降低了大豆皮中球蛋白

和 β-伴大豆球蛋白和脲酶活性，可能是微生物

产生的酶类对其降解的结果[29]。然而复合酶酶

解大豆皮时，抗营养因子含量无显著变化，说

明纤维素酶只能降解大豆皮中的纤维，但不能

降解抗营养因子。有研究表明，枯草芽孢杆菌

发酵可降低豆粕中的胰蛋白酶抑制剂、植酸及
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脲酶活性等抗营养因子[30]。微生物生长时产生

的乳酸可抑制大豆皮中霉菌和病原微生物的生

长和存活，从而使大豆皮具有较长的存储时间，

利于解决霉变问题。有类似的研究表明，乳酸

杆菌发酵可降低玉米中的黄曲霉毒素，使玉米

的品质得到改善[31]。本实验中，袋装菌酶发酵

组的大豆皮含有较高的蛋白质和较低的纤维及

抗营养因子含量，并且抑制了霉菌的产生，说

明大豆皮的营养价值及品质得到了改善，该处

理可能使大豆皮成为饲料资源。 

4  结论 

纤维素酶和木聚糖酶复合酶与植物乳杆菌、

纳豆芽孢杆菌和酿酒酵母菌复合菌联合使用可

降解大豆皮中的纤维素和半纤维素，产生还原

糖，促进乳酸杆菌、芽孢杆菌与酵母菌的生长增

殖，进一步促进对大豆皮的发酵，提高蛋白含量、

降低纤维和抗营养因子如脲酶活性、球蛋白和   

β-伴大豆球蛋白含量；袋装处理 5 d 时菌酶联合

处理大豆皮，营养价值最高，品质最优，粗蛋白、

真蛋白分别达到 12.82%和 9.01%，中性洗涤纤

维降低了 35.22%，酸性洗涤纤维降低了 33.51%，

半纤维素降低了 39.15%，抗营养因子脲酶活性

降低至 0.1 U/g，大豆球蛋白减少了 32.71%，  

β-伴大豆球蛋白减少了 37.02%，并且无霉菌生

长，显著提高了大豆皮的营养价值和品质，使

大豆皮成为潜在的饲料资源。 
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