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摘 要：纤维占粗饲料营养物质的 40%~70%，除了作为反刍动物重要的能量来源，还对维持动物的生产力和

健康至关重要。提高纤维消化率已成为行业的关注热点，而粗饲料中木质纤维素复合物是影响反刍动物纤维

消化吸收和能量利用的最大障碍之一。本文总结了提高饲料纤维利用率的重要性以及相关的高效处理方式，

解析了各种生物处理方式的效果、关键作用点及优缺点，为深入挖掘提高反刍动物纤维消化率的创新型生产

实践应用技术提供理论基础。
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纤维在反刍动物的生产、健康方面起着重要作用，

如发酵生成挥发性脂肪酸、刺激咀嚼和反刍活动、促进

唾液分泌、缓解瘤胃酸中毒等 [1]。纤维素和半纤维素作

为纤维的主要成分本质上是可被消化的，但它们与植物

细胞壁中的木质素及羟基肉桂酸紧密结合对其营养物质

利用造成阻碍。纤维的不完全消化会限制反刍动物采食

量，并降低动物生产力。提高反刍动物饲料纤维消化率

是解决纤维能量供应不足、缓解饲料资源紧张的重要手

段，粗饲料木质纤维素蕴含巨大的纤维能量供应潜力，

可摆脱精料不足的限制。提高纤维消化率对环境保护同

样必要。纤维衍生的己糖经瘤胃发酵可产生更多将二氧

化碳还原成甲烷的氢离子，导致纤维的能量供应较少而

甲烷排放较多，不仅浪费粗饲料纤维能量和反刍动物代

谢能量，而且是温室气体排放的重要因素之一 [2-4]。近年

来，随着纤维在反刍动物营养代谢中的作用不断被挖掘，

通过粗饲料预处理研究纤维利用率与营养代谢的关系逐

步成为热点，并迫切寻求提高反刍动物粗饲料纤维消化

率的高效处理方式。本文综述了影响饲料纤维消化率的

因素，并解析相关处理方法的效用原理与优缺点。

1 影响粗饲料纤维消化率的因素

影响纤维消化率的植物性因素主要受植物细胞壁的

结构组成、植物器官及其组织类型和比例 2 个方面的调

控。此外，加工处理因素也对纤维消化起着重要作用。

随着机械加工水平的提高，植物器官组织的结构对纤维

消化率的影响稳定在极低的水平，而细胞壁的结构组成

对纤维消化率的影响尤为突出。

1.1 细胞壁结构    纤维素和木聚糖能被瘤胃微生物迅速降

解。同样，由分子间氢键介导的纤维素木聚糖聚合物也

能被快速降解，其降解速率并不受分子间氢键的影响 [5]。

然而，纤维素和木聚糖通过酯键与木质素直接交联形成

木质素碳水化合物复合体会降低纤维消化率 [5]。除直接交

联外，与碳水化合物发生酯化或醚化的羟基肉桂酸还能

与木质素聚合间接形成交联结构，进而阻碍纤维降解 [5]。

木质素在瘤胃厌氧条件下无法分解，且可逆或不可逆地

吸附酶，降低酶对纤维素和木聚糖的可及性，导致结构

性多糖水解程度较低，因此纤维消化的主要障碍是木质

素 [6]。此外，阿魏酸二聚体、三聚体、四聚体也可与细

胞壁多糖和木质素交联并降低牧草细胞壁降解速度和降

解率 [5]。

1.2 植物器官及其组织类型和比例    植物组织的木质化

程度决定反刍动物消化率、咀嚼时间、反刍时间、瘤胃
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通过率，并最终影响生产性能 [7]。叶肉、厚角组织、韧

皮部等不发生木质化的组织易被消化，但厚壁组织、植

物表皮、木质部、维管束鞘等木质化程度较高的组织在

瘤胃中不易被降解，限制了牧草的营养价值和反刍动物

采食量。相邻细胞壁之间的中胶层木质素含量最高，是

反刍动物瘤胃微生物降解纤维的最大障碍之一 [8]。此外，

C4 牧草木质化程度更高，因此比 C3 牧草更难被消化 [8]。

植物的叶茎比与其营养价值呈正相关，因此通常

是被用作评价牧草营养价值的指标之一。茎、叶的可消

化性差异是由其组织类型的比例不同所致，叶肉细胞比

例较高的叶器官比组织木质化程度高的茎器官更容易消

化 [7]。此外，由于茎的木质化程度随着牧草的成熟不断

提高，其消化率也发生巨大变化 [9]。未成熟的茎的消化

率与叶相似，而成熟的茎的消化率则远低于叶 [9]。

2 生物处理粗饲料对反刍动物纤维消化的影响

2.1 白腐菌    白腐菌通过其产生的木质素降解酶（包括

木质素过氧化物酶、锰过氧化物酶、多功能过氧化物酶、

漆酶和过氧化氢形成酶）实现对粗饲料木质素的解聚 [10]。

其中锰过氧化物酶和漆酶主要作用于酚类木质素组分，

木质素过氧化物酶作用于非酚类木质素组分，而多功能

性过氧化物酶可同时作用于酚类和非酚类组分 [10]。白

腐菌降解木质素是酶催化活性氧（ROS）反应产生羟基

自由基，从而破坏木质纤维素结构的过程 [11]。该反应

还涉及过氧化氢酶生成过氧化氢，进而激发酶活反应，

促进木质素分子中的主要化学键断裂，扩大孔隙度，降

低纤维素结晶度，最终引发细胞壁的衰变 [11]。某些白

腐菌除可产生木质素降解酶外，还可产生纤维素降解酶

（如 β- 葡萄糖苷酶、纤维二糖水解酶和 β- 木糖苷酶），

可同时降解木质素和纤维素 [11]。因此，白腐菌可改善

小麦秸秆、狗牙根、玉米秸秆等低质牧草的消化率和营

养价值 [12]。

Tuyen 等 [13] 对 11 种白腐菌进行研究，甄别出其

中 9 个可以增加小麦秸秆的体外中性洗涤纤维消化率

（IVNDFD）和体外酸性洗涤纤维消化率（IVADFD）

的菌种。然而，对碳水化合物的非选择性降解导致有机

底物的损失是白腐菌提高反刍动物纤维消化率的主要缺

点。研究表明，Ceriporiopsissubvermispora、Phellimus

pini、Phlebia spp.、Lentinula edodes、Hericiumclathro

ides 和 Pleurotus spp. 等菌种可能由于缺少完整的纤维

素酶复合物，导致其只能选择性降解木质素 [14]。这些

菌种可改善纤维消化和动物生产性能，同时不会对反刍

动物碳水化合物的利用产生消极影响，但同一菌种的不

同品系之间存在相当大的纤维降解差异。Nayan 等 [12]

以未处理的小麦秸秆为对照，研究白腐菌不同菌株处理

小麦秸秆的效果，发现 Ceriporiopsissubvermispora 1 处

理组木质素、纤维素、半纤维素的降解率分别比对照组

高 52.2%、6%、49.7%，Ceriporiopsissubvermispora 12

处理组木质素、纤维素、半纤维素的降解率分别比对照

组高 17.5%、2.4%、31.8%。因此，白腐真菌预处理试

验中菌株的选择比菌种的选择更为重要。

白腐菌具有多方面的积极效应，但由于预处理时间

长、分解反刍动物可消化多糖导致牧草的营养价值损失

而未被广泛应用。即使筛选菌株可以减少营养成分的损

失，白腐菌处理仍存在漆酶抑制纤维素降解酶活性、真

菌去木质素作用作为有氧代谢无法在瘤胃进行等问题需

要进一步探究。

2.2 褐腐菌    与白腐菌不同，褐腐菌通过去甲基化、羟

基化和侧链氧化等作用修饰木质素，并产生可选择性解

聚纤维素和半纤维素的酶来降解木质纤维素 [15]。其褐

腐过程是通过芬顿反应产生 ROS 对木质纤维素成分进

行非选择性氧化。ROS 可使木质纤维素复合物中的电子

转移，引起结构改变的同时增加木质纤维素基质的孔隙

度 [16]。这一反应过程会使结构多糖便于进行酶解反应，

释放出可被真菌代谢的糖类物质 [15]。由于 ROS 半衰期

极短，且需在有氧条件下进行反应，因此 ROS 进入瘤

胃后生物活性迅速消失。残留的 ROS 可被动物体内的

抗氧化活性成分还原，对动物及动物产品的不良影响

较小 [16]。

褐腐菌预处理生物质常用于生物燃料的生产，但

其对提高反刍动物纤维消化率的研究极少。Gao 等 [17]

用褐腐菌的不同菌株对玉米秸秆进行预处理后发现，

褐腐菌株 G.trabeum（KU-41）在预处理 20 d 时，纤维

素的葡萄糖转化率最高，G.trabeum 的 2 种菌株 KU-41

和 NBRC6430 在酶解 48 h 后木聚糖生成木糖的转化率

为 32.0% 和 31.4%，而对照组处理仅有 11.2%。尽管褐

腐菌预处理的玉米秸秆中木质素占碳水化合物的比例有

所增加，但 KU-41 和 NBRC6430 的纤维素糖化效率分

别增加了 47% 和 42%，因此纤维素、半纤维素的酶解

与去木质化作用的相关性较与木质素结构修饰的相关性
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更强 [17]。

褐腐菌是需氧生物，预处理时间长，且某些褐腐菌

的菌株会降解反刍动物所需多糖，从而降低处理后牧草

的剩余营养价值，因此对修饰木质素而不降解可消化多

糖的褐腐菌菌株的选择仍有待进一步研究。

2.3 酵母处理    补充酵母可提高乳酸利用率，降低乳酸

产量，调控酸中毒期间的瘤胃 pH，在高精料饲粮中添

加酵母的效果更为明显 [18]。酵母菌作为兼性厌氧菌能

够消耗氧气并降低瘤胃氧化还原电位，使瘤胃环境有利

于包括纤维降解菌在内的厌氧微生物的生长 [18]。此外，

酵母产物还能够提供可溶性生长因子（如维生素 B、氨

基酸和有机酸），对主要的纤维素降解菌（如白色瘤胃

球菌和琥珀酸丝状杆菌）的生长有促进作用，有利于提

高纤维素消化率。

酵母菌、酵母培养物及其发酵产物是应用较为广泛

的改善动物生产性能的饲料添加剂。一般认为，酵母产品

对提高纤维消化率和动物生产性能有一定积极作用 [19-20]。

Desnoyers 等 [21] 研究发现，补充活酵母可使奶牛的有机

物（OM）消化率提高 0.8%，干物质采食量（DMI）提

高 0.44 kg/d，产奶量提高 1.2 kg/d。Marden 等 [18] 也得

到相似的结论，添加活酿酒酵母可显著提高奶牛总消化

道 OM、中性洗涤纤维（NDF）和酸性洗涤纤维（ADF）

消化率。在饲喂荷斯坦牛的燕麦秸秆日粮中，每天添

加 10 g/ 头的酿酒酵母培养物可使 NDFD 从 48.6% 增至

60.5%，酵母培养物添加剂也能显著提高奶牛的产奶量、

乳脂和乳蛋白 [22]。在 Jiang 等 [19-20] 研究中，饲喂活酵

母提高了奶牛 DM、NDF、ADF 的消化率，产奶量显

著增加，但添加灭活酵母仅有增加 NDF 和 ADF 消化率

的趋势，且不影响产奶量。此外，添加酵母可以提高纤

维素降解菌的丰度和酶的活性。Alzahal 等 [23] 通过转录

组学测定瘤胃中酶的活性，饲喂活性干酵母会增加内切

β-1,4- 葡聚糖酶的 mRNA 丰度，并有增加 α- 葡萄糖醛

酸酶 mRNA 丰度的趋势。

酵母对纤维消化和动物生产性能的积极作用不仅限

于对纤维素降解菌的影响，还可归因于对包括真菌和原

虫在内的瘤胃微生物的作用。添加酵母菌不仅有利于反

刍动物瘤胃原虫区系更早的建立，而且增加了原虫、真

菌和某些乳酸利用菌的数量 [24]。总之，添加活酵母及

酵母培养物对纤维消化有积极作用，因此未来的研究应

该以确定酵母产品的主要活性成分及作用方式为目标优

化酵母产品，提高动物生产性能。

2.4 外源性纤维溶解酶    溶解酶外源性纤维溶解酶

（EFE）可以改善纤维消化率和畜禽生长性能，对牧草

营养价值的作用剂量、活性、成分、pH、温度、金属

离子辅因子（Ca2+、Co2+、Fe2+、Mg2+、和 Mn2+）、蛋

白组学特征、动物性能水平等多种因素影响 [25-26]。

EFE 对反刍动物的影响可分为摄入前、瘤胃中和瘤

胃后。摄入前，EFE 以液态形式作用于纤维底物，有助

于糖类和羟基肉桂酸的释放以及 NDF、ADF 的溶解 [27]。

EFE 水解纤维基质引起的结构变化能够刺激反刍动物瘤

胃微生物种群的生长，增加微生物附着表面积，提高瘤

胃的纤维降解能力。Giraldo 等 [28] 和 Gado 等 [29] 研究

表明，将 EFE 应用于绵羊和奶牛日粮，可促进瘤胃微

生物生长并增加微生物蛋白产量。在瘤胃中，EFE 可保

持稳定酶活，并可与瘤胃微生物起协同作用提高玉米青

贮饲料中纤维素、木聚糖的消化率。此外，可通过补充

某些瘤胃中无法合成的酶（如糖苷水解酶 GH7 家族）

来提高瘤胃水解能力 [30]。而目前的研究表明，EFE 处

理在瘤胃后阶段仅有降低十二指肠食糜黏度和增加营养

吸收的作用 [31]。十二指肠食糜黏度的降低与木聚糖酶

活性的增加有关，且在体外皱胃条件下补充 EFE 使得

木聚糖酶活性比内切葡聚糖酶和淀粉酶更高，因此添加

EFE 会间接降低十二指肠食糜黏度 [31]。EFE 的应用通

常随着牧草纤维水解程度和 NDFD 的提高，进而改善

反刍动物的生产性能。然而，目前对于 EFE 在瘤胃中

提高纤维消化率的具体作用形式以及在瘤胃后阶段的作

用机理仍不清晰，需要进一步探究。

2.4.1 纤维素酶    纤维素酶是由内切葡聚糖酶、外切葡

聚糖酶和 β- 葡萄糖苷酶组成的能够将纤维素降解为葡

糖糖的复合酶。内切葡聚糖酶随机攻击纤维素链的无定

形区域，水解糖苷键，形成纤维素链进行下一步水解 [32]。

外切葡聚糖酶作用于长链低聚糖，从纤维素链的一端单

向连续的沿着纤维素链运动，将长链低聚糖水解为短链

低聚糖 [32]。产生的短链低聚糖可以被 β- 葡萄糖苷酶水

解为葡萄糖 [32]。

纤维素酶作为提高饲料纤维消化率的饲料添加剂已

逐渐普及。宋善丹 [33] 研究表明，在日粮中添加纤维素

酶显著提高了川中黑山羊的 OM、ADF 和 NDF 的消化

率。吴爽等 [34] 发现，纤维素酶能够破坏荞麦秸秆细胞

壁的结构，降低荞麦秸秆的 NDF 和 ADF 含量，显著提
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高滩羊的纤维消化率。添加纤维素酶还可改善青贮的发

酵品质及适口性。Zhang 等 [35] 以大麦草为原料，添加

纤维素酶显著提高了青贮饲料的乳酸和丁酸含量。

2.4.2 阿魏酸酯酶    阿魏酸，又称为 4- 羟基 -3- 甲氧基

肉桂酸，其通过酯键和醚键连接阿拉伯木聚糖和木质素

使纤维消化程度显著降低。阿魏酸酯酶（FAE）的主要

催化结构为 Ser-His-Asp 的三联体催化活性中心 [36]。在

FAE 催化过程中，三联体催化活性中心对阿魏酸残基进

行捕捉，水解酯键，释放阿魏酸 [36]。

研究发现，FAE 能水解酯键并从细胞壁释放酯键

连接的阿魏酸，但是它们很少由细菌产生，也不存在于

瘤胃环境中 [37]。Xu 等 [38] 发现，FAE 与纤维素酶联用

时不仅促进木质纤维素的降解，而且能够保留更多的可

供瘤胃发酵的碳水化合物。FAE 不仅能够提高反刍动物

饲料原料的纤维消化率，而且分离的阿魏酸对动物生理

健康具有积极作用 [39]。此外，FAE 能够提高反刍动物

日粮中 EFE 的有效性 [40]。

2.5 扩展蛋白    扩展蛋白和类扩展蛋白是一类具有诱导细

胞壁松弛能力的非水解蛋白 [41]。这类蛋白约 26~28 ku，

可作用于纤维素内氢键，通过破坏纤维素结构，提高纤

维素酶、半纤维素酶的可及性来促进纤维水解 [42]。植

物扩展蛋白主要分为 2 个家族，即 α- 扩展蛋白家族和

β- 扩展蛋白家族，仅 α- 扩展蛋白具有细胞壁松弛活性，

而 β- 扩展蛋白已被确定为花粉过敏源家族 [43]。在微生

物中也存在相似的具有细胞壁松弛活性的蛋白质，如真

菌来源的 loosenin 和 swollenin 是不同于植物扩展蛋白

的细胞壁破坏性蛋白质，枯草芽孢杆菌中的类扩展蛋白

（BsEXLX1）已被用作研究扩展蛋白和类扩展蛋白对

纤维素水解中氢键破坏作用的剂量标准 [42]。

研究发现，相比于 EFE 单独处理，BsEXLX1 和

EFE 的协同作用使纤维素和半纤维素的水解程度提高

了 5 倍以上 [44]。BsEXLX1 对高浓度木质素的底物亲

和力更高，进一步证实它与 EFE 协同降解木质纤维素

复合物的效果显著 [45]。因此，扩展蛋白与类扩展蛋白

的显著特征之一是它们与 EFE 的协同作用能够增加纤

维素和半纤维素的水解。Pech-Cervantes 等 [46] 研究发

现，在体外瘤胃条件下 BsEXLX1 和 EFE 的协同作用提

高了纤维素底物的降解率，而对半纤维素底物的降解无

影响。为了进一步证明此结论，Pech-Cervantes 等 [47] 研

究低剂量的 BsEXLX1（165 μg/g DM）和低纤维素酶

活性的 EFE（2.3 mg/g DM）对狗牙根青贮饲料体外消

化率的影响，发现 BsEXLX1 和 EFE 混合添加相比于

单独使用 EFE 处理狗牙根青贮饲料的体外干物质消化

率（IVDMD）和 IVNDFD 约增加 4% 和 16%，与之前

研究中添加 2 倍剂量 EFE 的效果相似 [48]。但高剂量的

BsEXLX1（≥ 400 μg/g DM）会降低 EFE 水解 NDF 的

效果，并减少狗牙根青贮饲料体外发酵过程中挥发性脂

肪酸（VFA）的产生 [47]。因此，低剂量的 EFE 能更有

效激发与 BsEXLX1 的协同作用 [48]。

3 小结与展望

纤维是粗饲料中高比例的反刍动物营养代谢成分，

也是反刍动物获取营养的主要来源之一。白腐菌、褐腐

菌处理可能会成为最有效的降解木质纤维素的方法，然

而在如何提高纤维利用率的同时不降低牧草的营养价值

仍是研究的热点和难点，特殊菌株选择性培养的试验研

究已经取得一定的成果，但仍需进一步探究。酵母产品

与反刍动物瘤胃微生物的互作效应能够促进纤维消化，

其发生机制尚不清楚。外源性纤维溶解酶的应用能够促

进纤维的水解，但对其在反刍动物胃肠道中的作用形式

仍需深入研究。目前对扩展蛋白、类扩展蛋白提高纤维

消化率的报道尚停留在与外源性纤维溶解酶的协同作

用，其是否能够单独作用于纤维以及作用机制仍不明确。

粗饲料可通过各种预处理提高反刍动物纤维消化率

并维持胃肠道环境稳态。目前的研究更多地关注于提高

粗饲料纤维消化率的生物技术，聚焦于利用各种有益菌

进行饲料发酵，能为低质牧草的营养利用优化提供发展

基础，同时也为后续牧草的高效化利用研究和反刍动物

生产实践开拓新的视野。
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Advance in Improving Fiber Digestibility to Ruminants by Microbial Methods
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Abstract: Fiber accounts for 40% to 70% of the nutrients in roughage. In addition to being an important energy source for 
ruminants, it is also essential to maintain the productivity and health for animals. Improving fiber digestibility has become 
the focus of the industry, and lignocellulose complex in roughage is one of the biggest obstacles affecting fiber digestion 
and energy utilization. This review summarized the importance of improving the utilization rate of feed fiber and the related 
efficient treatment methods, and analyzed the effects, key points, advantages, and disadvantages of various treatment methods, 
to provide a theoretical basis for the in-depth exploration of innovative production practice and application technology to 
improve the digestibility of ruminant fiber.
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