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摘要： 农业秸秆的绿色生物转化利用对减少环境污染和农业废弃物资源利用具有重要意义。本研究以黄孢原毛平革菌

（Phanerochaete chrysosporium）BZ103 菌株为对象，比较其在液体发酵与固体发酵条件下对小麦秸秆的酶系表达、木质纤维素

组分降解及秸秆结构变化特征。结果表明：BZ103 液体发酵更利于木质素降解酶的表达，锰过氧化物酶和木质素过氧化物酶

最高酶活分别为 1 415 U/g 和 1 784 U/g，12 d 时木质素降解率为 40. 34%，显著高于固体发酵的 34. 14%；固体发酵则更有利于

部分纤维素降解酶在前中期的表达，葡聚糖内切酶和 β-葡萄糖苷酶最高酶活分别为 4. 8 U/g 和 9. 1 U/g，均高于液体发酵。扫

描电子显微镜、衰减全反射傅里叶变换红外光谱与 X 射线衍射分析表明，BZ103 液体发酵对秸秆表层结构破坏更快，木质素相

关特征官能团衰减更明显；固体发酵对纤维素相关特征结构及结晶区影响更强，结晶度指数降至 38. 07%，低于液体发酵的

40. 64%。结果表明，在本研究条件下，BZ103 液体发酵具有更好的选择性脱木质素作用，而固体发酵则更有利于纤维素结构

松散化。本研究为基于黄孢原毛平革菌 BZ103 的小麦秸秆资源化利用的生物预处理工艺选择提供了实验依据。
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Abstract： The green bioconversion of agricultural straw is of great significance for reducing environmental pollution 
and promoting the resource utilization of agricultural waste.  In this study， Phanerochaete chrysosporium BZ103 was used 
to compare enzyme expression， lignocellulosic component degradation， and structural changes in wheat straw under 
submerged fermentation （SmF） and solid-state fermentation （SSF）.  The results showed that SmF was more favorable 
for the expression of lignin-degrading enzymes， with the maximum activities of manganese peroxidase and lignin 
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peroxidase reaching 1 415 U/g and 1 784 U/g， respectively.  After 12 d of fermentation， the lignin degradation rate under 
SmF reached 40. 34%， which was significantly higher than that under SSF （34. 14%）.  In contrast， SSF was more favorable 
for the expression of some cellulolytic enzymes during the early and middle stages of fermentation， with the maximum 
activities of endoglucanase and β-glucosidase reaching 4. 8 U/g and 9. 1 U/g， respectively， both higher than those under 
SmF.  Scanning electron microscopy （SEM）， attenuated total reflectance Fourier transform infrared spectroscopy 
（ATR-FTIR）， and X-ray diffraction （XRD） analysis showed that SmF caused faster disruption of the straw surface 
structure and more pronounced attenuation of lignin-related characteristic functional groups， whereas SSF exerted a 
stronger effect on cellulose-related structural features and crystalline regions， with the crystallinity index decreasing to 
38. 07%， lower than that under SmF （40. 64%）.  These results indicate that， under the conditions of this study， SmF 
shows a more pronounced selective delignification effect， whereas SSF is more favorable for the loosening of cellulose 
structure.  This study provides an experimental basis for selecting suitable biological pretreatment strategies for the 
wheat straw resource utilization by P.  chrysosporium BZ103.

Key words： wheat straw； Phanerochaete chrysosporium； selective delignification； lignin-degrading enzymes； 
fermentation mode

0 引  言

中国每年秸秆（straw）产量超过 8 亿吨［1］，其中

小麦秸秆资源量在 2020 年达 1. 66×10⁸ t，在黄淮海

地区的农田废弃物中占比超 35%，是北方农田主要

农业废弃物之一［2］。传统焚烧处理方式不仅造成了

资源浪费，还会向大气中释放大量烟尘、温室气体及

有害污染物如氮氧化物、多环芳烃等［3-4］，加剧了灰

霾天气与温室效应，对人体健康构成威胁。因此，如

何实现农业秸秆废弃物的绿色生物降解与转化，对

实现农业绿色循环发展与“双碳”目标达成具有重要

现实意义。

农业秸秆的核心成分——木质纤维素（lignocellu⁃
lose），是由纤维素、半纤维素和木质素 3 种高分子聚

合物，通过物理缠绕和化学键连接形成复杂、致密的

三维网状结构组成。其中，纤维素形成结晶化的微

纤维束，提供机械强度；半纤维素作为无定形基质，

起连接作用；而木质素则作为一种疏水性芳香族聚

合物，填充并包裹在纤维素和半纤维素周围，形成一

道天然的“屏障”［5］。这种复杂的交联结构，使得木

质纤维素抗生物降解性极强，在自然条件下分解缓

慢。现有的物理化学预处理方法如机械粉碎、酸碱

处理等，不但成本高、能耗大，还易带来二次污染等

问题［6］；而基于微生物的生物转化策略具有条件温

和、环境友好、能耗低、底物损失少、绿色环保等优

点，备受研究者关注。秸秆可通过预处理、酶解和发

酵转化为燃料乙醇等生物基产品，具有良好的资源

化利用前景［7-8］。由于预处理效果直接关系到纤维

素的可及性及后续糖化发酵效率［9］，开发高效、选择

性强的生物预处理技术尤为关键。

白腐真菌（white rot fungus）是一类在代谢过程

中，可分泌由木质素过氧化物酶（lignin peroxidase， 
LiP）、锰过氧化物酶（manganese peroxidase， MnP）
及漆酶（laccase， Lac）组成的复合酶系［10-11］，能将木

质素彻底降解为二氧化碳和水的微生物类群，具有

强大的木质素降解能力和广泛的底物适应性，在农

林废弃物生物转化、有机污染物降解清除等方面具

有巨大潜力［12］。白腐真菌中，LiP 产生底物阳离子

自 由 基 ，引 发 木 质 素 降 解 ；MnP 将 Mn2+ 氧 化 为

Mn3+，参与木质素降解及污染物处理；而 Lac 不需要

辅助因子，即可催化酚类、芳香胺、脂肪胺等化合物

的氧化，从而降解木质素［13］。黄孢原毛平革菌（Pha⁃
nerochaete chrysosporium）是白腐真菌的模式菌株，

具有十分发达的菌丝体［14］，不但具有高效的降解能

力和生物吸附能力，对重金属污染的农业废物、废水

和有毒有机污染物处理具有极大的应用潜力［15-18］。

因此，从自然环境中寻找和挖掘高活性黄孢原毛平

革菌，是研究者关注的研究方向。

本研究以温州市郊枯树中分离获得的黄孢原毛

平革菌 BZ103［19］为研究对象，以小麦秸秆为底物，围

绕发酵方式如何影响黄孢原毛平革菌酶系表达及其

对秸秆组分的选择性降解这一问题展开研究。通过

比较液体发酵（submerged fermentation， SmF）与固

体发酵（solid-state fermentation， SSF）条件下关键

木质素降解酶和纤维素降解酶的动态变化，结合木

质素、纤维素和半纤维素降解率分析，阐明酶活变化

与底物组分降解之间的关系；进一步借助扫描电子

显微镜（SEM）、衰减全反射傅里叶变换红外光谱

（ATR-FTIR）和 X 射线衍射（XRD）分析秸秆表面

形貌、官能团及结晶结构变化，在不同发酵方式下降

解小麦秸秆的差异特征，并为其生物预处理工艺选

择提供依据。
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1 材料与方法

1. 1 材料

出发菌株：黄孢原毛平革菌 BZ103，由浙江理工

大学微生物实验室提供。

实验材料：小麦秸秆，购自江苏南通农村。

小麦秸秆前处理：水浸泡 24 h、换水 3 次，烘干，

粉碎，60 目过筛，121 ℃高压蒸汽灭菌 20 min，备用。

1. 2 培养基

马铃薯葡萄糖琼脂培养基（PDA）按常规配制

（马铃薯提取液 200 g/L、葡萄糖 20 g/L、磷酸二氢钾

3 g/L、七水硫酸镁  1. 5 g/L、维生素 B1 0. 01 g/L、琼

脂 18 g/L）。马铃薯葡萄糖液体培养基（PDB）除不

加琼脂外，其余成分与 PDA 培养基相同。

微量元素溶液参照 NTA（氨基三乙酸）体系配

制：七水硫酸镁 3. 0 g/L，一水硫酸锰 0. 5 g/L，氯化

钠 1. 0 g/L，七 水 亚 硫 酸 铁 0. 1 g/L，五 水 硫 酸 铜

0. 1 g/L，六水氯化钴 0. 18 g/L，十二水硫酸铝钾

0. 01 g/L，二水钼酸钠 0. 01 g/L，氨基三乙酸 1. 5 g/L。

液体发酵培养基组成为葡萄糖 10 g/L，酒石酸

铵 0. 2 g/L，磷酸二氢钾 2. 0 g/L，七水硫酸镁 0. 5 g/L，

氯化钙 0. 01 g/L，维生素 B1 1. 0 mg/L，微量元素溶

液 70 mL/L，0. 1 mol/L 醋 酸 -醋 酸 铵 缓 冲 液（pH 
4. 5）100 mL/L，以蒸馏水定容至所需体积。

1. 3 菌株活化与发酵培养

从− 80 ℃取出保藏的黄孢原毛平革菌 BZ103
菌株，接种于 PDA 平板，28 ℃培养 5 至 7 d，以无菌

水洗脱孢子并调整至 10⁶个/mL，按体积比 5% 接入

PDB，28 ℃、200 r/min 振荡培养 48 h，制得种子液。

液体发酵：在 250 mL 锥形瓶中加入 100 mL 液

体发酵培养基与 3 g小麦秸秆粉末，121 ℃灭菌 20 min，
冷 却 后 接 入 2 mL 种 子 液 ，30 ℃ 、200 r/min 振 荡

培养。

固体发酵：在 250 mL 锥形瓶中加入 3 g 长约

1. 5 cm 小麦秸秆，并加入 6 mL 液体发酵培养基润

湿，灭菌后接入 2 mL 种子液，30 ℃、相对湿度 80%
静置培养。

两种发酵分别于第 2 天、第 4 天、第 6 天、第 8 天、

第 10 天、第 12 天取样，每组设 3 个平行。

1. 4 生物量测定

1）液体发酵生物量的测定。液体发酵样品经

40 目筛分离菌丝球后，用蒸馏水充分洗涤，除去附

着的秸秆粉末及培养液残留物，于 50 ℃烘干至恒重

后称量，菌体干重作为液体发酵生物量。

2）固体发酵生物量的测定。由于固体发酵体系

中菌丝体与秸秆基质紧密附着，难以直接分离称量，

故采用麦角固醇法间接测定生物量。固体发酵样品

经 70 ℃烘干、粉碎后，称取 0. 3 g 样品进行碱性甲醇

皂化，并以正庚烷萃取麦角固醇，取萃取液用 95%
乙醇稀释后测定 282. 5 nm 处吸光度。依据麦角固

醇标准曲线（y=0. 023 78+23. 456 2x）计算麦角固

醇 含 量 ，再 结 合 纯 菌 丝 体 重 量 标 准 曲 线（y=
−0. 003 28+0. 412 37x）计算得到固体发酵生物量。

1. 5 粗酶液制备

液体发酵粗酶液制备：取各时间点发酵液，

4 500 r/min 离心 5 min，收集上清；再 4 ℃、8 000 r/min
离心 10 min，取最终上清液作为粗酶液。

固体发酵粗酶液制备：取各时间点固体发酵物，

加入 100 mL 50 mmol/L 醋酸 -醋酸钠缓冲液（pH 
5. 0），30 ℃、200 r/min 振荡提取 1 h。提取液先于

4 500 r/min 离心 5 min，取上清；再 4 ℃、8 000 r/min
离心 10 min，取最终上清液作为粗酶液。

1. 6 酶活测定

以粗酶液为酶源，采用分光光度法测定 MnP、

LiP、Lac、羧甲基纤维素酶（CMCase）、滤纸酶（filter 
paperase，FPase）和 β-葡萄糖苷酶（β-glucosidase，β
-G）活性。各反应均设置 1 个空白对照，每个样品平

行测定 3 次。

1）MnP 活性测定。MnP 活性参照 Mn²⁺氧化法

测定。反应体系为：50 mmol/L 乳酸-乳酸钠缓冲液

（pH 4. 5）3. 4 mL、1. 6 mmol/L 硫酸锰溶液 0. 1 mL
和粗酶液 0. 4 mL，于 30 ℃预温后加入 3. 2 mmol/L
过氧化氢溶液 0. 1 mL 启动反应。反应 2 min 后测定

240 nm 处吸光度变化值（ΔOD240）。消光系数 ε240=
6. 5×103 L/（mol·cm），MnP 活性按下式计算：

酶活力( U/g )= ∆OD × V总 × n × m
∆t × V酶 × ε × 10-6 （1）

式中，∆OD 为吸光度变化值；V 总为反应体系总体积

（mL）；n 为稀释倍数；m 为浸提每克小麦秸秆的缓冲

液体积（mL/g）；∆ t 为反应时间（min）；V 酶为反应体

系内稀释的酶液体积（mL）；ε为消光系数。

2）LiP 活性测定。LiP 活性参照藜芦醇法测定。

反应体系为：50 mmol/L 酒石酸钠缓冲液（pH 4. 5）
2. 7 mL、10 mmol/L 藜芦醇溶液 0. 1 mL 和粗酶液

0. 1 mL，于 30 ℃预温后加入 20 mmol/L 过氧化氢溶

液 0. 1 mL 启动反应。反应 2 min 后测定 310 nm 处

吸光度变化值（ΔOD₃₁₀）。LiP 活性按式（1）计算，消

光系数 ε310=9. 3×103 L/（mol·cm）。

3）漆酶（Lac）活性测定。Lac 活性参照 2，2′-联

氮 -双（3-乙基苯并噻唑啉 -6-磺酸）法测定。反应

体系为：50 mmol/L 醋酸 -醋酸钠缓冲液（pH 5. 0） 
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2. 7 mL、1 mmol/L 2，2′-联氮-双（3-乙基苯并噻唑

啉-6-磺酸溶液 0. 1 mL 和粗酶液 0. 1 mL，于 30 ℃预

温后加入 20 mmol/L 过氧化氢溶液 0. 1 mL 启动反

应 。 反 应 2 min 后 测 定 420 nm 处 吸 光 度 变 化 值

（ΔOD ₄₂₀）。Lac 活性按式（1）计算，消光系数 ε420=
3. 6×104 L/（mol·cm）。

4）CMCase 活性测定。CMCase 活性以羧甲基

纤维素钠（CMC-Na）为底物，采用 3，5-二硝基水杨

酸（3，5-dinitrosalicylic acid，DNS）法测定。反应体

系为 2% 质量浓度 CMC-Na 底物溶液 1 mL 和粗酶

液 1 mL，其中底物溶液由 50 mmol/L 醋酸-醋酸钠缓

冲液（pH 5. 0）配制而成，反应体系于 50 ℃水浴中反应

30 min后，加入 DNS试剂 3 mL终止反应，沸水浴显色

10 min，冷却后用蒸馏水定容至 25 mL，于 540 nm 处

测 定 吸 光 度 。 根 据 葡 萄 糖 标 准 曲 线（y=
−0. 007 02+0. 657 38x）计算还原糖生成量（以葡萄

糖计），CMCase 活性按下式计算：

酶活力( U/g )= G × n × m
∆t × V × 0.18 （2）

式中，G 为反应中还原糖生成量（以葡萄糖计）；n 为

稀释倍数；m 为浸提每克小麦秸秆的缓冲液体积；V
为稀释后反应体系总体积；∆t为反应时间。

5）FPase 活性测定。FPase 活性以滤纸条为底

物，采用 DNS 法测定。反应体系为：规格为 1 cm×
6 cm 的滤纸条 1 张，完全浸没在 1 mL 50 mmol/L 醋

酸-醋酸钠缓冲液（pH 5. 0）中，加入粗酶液 1 mL，于

50 ℃水浴反应 1 h 后，加入 DNS 试剂 3 mL 终止反

应，沸水浴显色 10 min，冷却后用蒸馏水定容至

25 mL，于 540 nm 处测定吸光度。根据葡萄糖标准

曲线计算还原糖生成量（以葡萄糖计），FPase 活性

按式（2）计算。

6）β -G 活性测定。 β -G 活性以对硝基苯基 -β
-D-葡萄糖苷（pNPG）为底物进行测定。反应体系

包括 5 mmol/L pNPG 底物溶液 1 mL 和 1 mL 粗酶

液，其中底物溶液由50 mmol/L 醋酸-醋酸钠缓冲液

（pH 5. 0）配 制 而 成 ，反 应 体 系 于 50 ℃ 水 浴 反 应

10 min 后，加入 1 mol/L 碳酸钠溶液 2 mL 终止反应，

用蒸馏水定容至 10 mL，于 405 nm 处测定吸光度。

根据对硝基苯酚（pNP）标准曲线（y=0. 001 21+
1. 801 91x）计算 pNP 生成量，β-G 活性按下式计算：

酶活力( U/g )= M × n × m
∆t × V × 0.139 （3）

式中，M 为反应中 pNP 生成量；n 为稀释倍数；m 为

浸提每克小麦秸秆的缓冲液体积；V 为稀释后反应

体系总体积；∆t为反应时间。

1. 7 木质纤维素含量测定

采用范式（Van Soest）分析法测定小麦秸秆中

初始以及经过发酵后木质素、纤维素和半纤维素的

含量［20］。液体发酵样品直接取烘干后的秸秆粉末进

行测定；固体发酵样品因含有菌体成分，需以扣除前

文计算得到的菌丝体生物量后的实际秸秆干重作为

计算基准。各组分含量均以原始样品干重计。

1）中性洗涤纤维（NDF）的测定。称取干燥样

品粉末 1. 0 g，记为 W1；其中固体发酵样品的 W1 为

扣除菌体生物量后的实际秸秆干重。向样品中加入

无水亚硫酸钠 0. 5 g、中性洗涤剂 100 mL 和十氢萘

200 μL，加热并保持微沸 1 h。反应结束后冷却并进

行抽滤，滤渣以蒸馏水反复洗涤至无泡沫，再用丙酮

洗 涤 ，干 燥 至 恒 重 ，记 为 M ₁。 NDF 含 量 按 下 式

计算：

NDF = M 1 /W 1 （4）
2）酸性洗涤纤维（ADF）的测定。取所得中性

洗涤后烘干残渣加入酸性洗涤剂 100 mL 和十氢萘

200 μL，加热并保持微沸 1 h。反应结束后冷却，抽

滤，滤渣以蒸馏水和丙酮依次洗涤后干燥至恒重，记

为 M₂。ADF 含量按下式计算：

ADF = M 2 /W 1 （5）
3）酸不溶木质素（ADL）的测定。取所得酸性

洗涤后残渣，加入少量 72% 硫酸充分浸润呈黑色糊

状，于室温下反应 3 h。反应结束后抽滤，并用蒸馏

水反复洗涤至中性，残渣干燥至恒重，记为 M ₃。随

后置于 550 ℃马弗炉中灼烧 2 h 至恒重，灰分质量记

为 M₄。ADL、纤维素、半纤维素含量按下式计算：

ì

í

î

ïïïï

ï
ïï
ï

ADL = ( M 3 - M 4 ) /W 1

纤维素 = ADF − ADL −( M₄/W 1 )         ( )6
半纤维素 = NDF − ADF

1. 8 扫描电子显微镜分析

取固体及液体发酵 0 d、6 d、12 d 的样品用蒸馏

水简单清洗，50 ℃条件下进行干燥后，将准备好的

样品粘在导电胶上，喷金进行测试。在扫描电子显

微镜下观察表面形态变化。

1. 9 衰减全反射傅里叶变换光谱分析

样品处理与扫描电镜时处理相同，使用 Perkin-
Elmer 400 FT-IR/FT-FIR 光谱仪上的金刚石/硒化

锌晶体 ATR 附件获得光谱，扫描范围为 500 cm−1~
4 000 cm−1，分辨率 4 cm−1，扫描次数 24 次，分析木质

纤维素特定官能团的组成及降解前后官能团的变化

情况。峰面积衰减百分比按下式计算：

峰面积衰减百分比 = ( A 0 - A t ) /A 0 （7）
式中，A0为未发酵样品在对应特征波数处的吸收峰
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面积；At为发酵第 t天后对应吸收峰面积。

1. 10 X 射线衍射分析

样品处理与扫描电镜时处理相同，使用 Cu Kα
辐射（λ=1. 540 6 Å）在 DX 2700 衍射仪上记录样品

的粉末 X 射线衍射图，2θ 角为 5°~80°，采用 Segal 经
验公式计算纤维素结晶度，阐明纤维素降解情况。

1. 11 统计分析

所有实验均设置 3 个平行，结果以平均值±标

准差表示。采用 SPSS 26. 0 软件对组间差异进行独

立样本 t检验。P<0. 05 表示差异具有统计学意义。

2 结果与分析

2. 1 液体与固体发酵模式下关键酶系的表达规

律比较

木质素降解酶在不同发酵条件下均表现出先升

高后下降的动态变化趋势，但液体发酵条件下酶活

整体更高（图 1）。其中，液体发酵条件下 MnP 与 LiP
分 别 于 第 6 天 和 第 10 天 达 到 峰 值 ，酶 活 分 别 为

1 415 U/g 和 1 784 U/g，均高于固体发酵条件下的

954 U/g 和 981 U/g。此后，MnP 与 LiP 酶活均有所

下降，但仍保持在相对较高水平。Lac 活性在整个

发酵周期中均低于 50 U/g，表明其并非在本实验条

件下 BZ103 降解木质素的主要功能酶。结合表 1 可

见，木质素降解率在 6~12 d 持续上升，表明虽然

MnP 酶活在第 6 天后开始下降，但前期较高的 MnP
酶活与持续升高至后期第 10 天的 LiP 酶活共同促进

了木质素的持续降解。总体而言，液体发酵更有利

于木质素降解酶的表达。

与木质素降解酶相比，纤维素降解酶在两种发

酵条件下的变化规律存在一定差异，固体发酵在 β-G
和 CMCase 部分纤维素降解酶的表达上更具优势

（图 2）。FPase的酶活在两种体系中的动态变化趋势

较为接近，均在前期快速升高后趋于稳定，液体发酵

和固体发酵的峰值分别为 8. 2 U/g 和 7. 7 U/g，差异

较小。固体发酵条件下 β-G与 CMCase酶活分别于第

6天和第 8天达到峰值，分别为 9. 1 U/g和 4. 8 U/g，均
高于液体发酵条件下的 6. 1 U/g 和 1. 9 U/g。此后

两者酶活均明显下降，其中 β-G 在固体发酵末期已

接近液体发酵水平，而 CMCase 虽在固体发酵中大

幅下降，但最终仍高于液体发酵，这说明固体发酵更

有利于纤维素降解酶在发酵中期的集中表达，但这

一优势并未在后期持续扩大。

2. 2 液体与固体发酵模式下小麦秸秆木质纤维

素各组分降解规律比较

图 3 与表 1 显示，不同发酵方式对小麦秸秆各组

分的降解表现出明显不同的时间累积特征。液体发

图 2　小麦秸秆液体与固体发酵过程中纤维素降解酶活性动态变化

Figure 2　Dynamic changes in cellulolytic enzyme activities during SmF and SSF of wheat straw

图 1　小麦秸秆液体与固体发酵过程中木质素降解酶活性动态变化

Figure 1　Dynamic changes in lignin-degrading enzyme activities during submerged fermentation （SmF）and solid-state 
fermentation （SSF） of wheat straw
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酵在整个发酵过程中均表现出更高的木质素降解

率，2~12 d 始终高于固体发酵，且差值总体维持在

约 6%~8%，表明其在木质素去除上具有持续的累

积优势。

相比之下，纤维素和半纤维素降解的差异更具

有发酵时间依赖性。纤维素方面，液体发酵在前期

（2~4 d）较高，而固体发酵自第 6 天起表现出阶段性

优势，但至第 12 天两者最终降解率接近；半纤维素

方面，固体发酵自第 4 天后整体高于液体发酵。结

合图 2 分析，固体发酵中 β-G 和 CMCase 酶活虽在中

期达到峰值后明显下降，但纤维素和半纤维素降解

率在后续阶段仍继续上升，说明结构性多糖的降解

率大小并不完全依赖于某一时点的瞬时酶活，而更

可能体现为发酵中期较高酶活作用下的累积效应。

2. 3 液体与固体发酵模式下小麦秸秆结构与组

分降解的多尺度表征

扫描电子显微镜观察（图 4）显示，液体发酵 6 d
时秸秆表面即出现明显孔洞与裂缝，12 d 时结构松

散；固体发酵同期表面侵蚀程度较轻，结构完整性相

对保留。这表明液体发酵更快破坏秸秆表层屏障，

而固体发酵对表面形貌的改变相对缓慢。

ATR-FTIR 分析（图 5 和表 2）表明，液体发酵

对木质素特征峰（1 423 cm⁻¹、1 514 cm⁻¹）的衰减幅

度高于固体发酵，与其木质素高降解率结果一致；固

图 3　小麦秸秆液体与固体发酵过程中木质纤维素组分变化

Figure 3　Changes in lignocellulosic components of wheat straw during SmF and SSF.

图 4　液体和固体发酵过程中小麦秸秆的扫描电子显微镜结果

Figure 4　Scanning electron microscopy results of wheat 
straw during SmF and SSF

表 1 小麦秸秆液体与固体发酵中木质纤维素组分降解率

Table 1 Degradation rates of lignocellulose components of 
wheat straw during SmF and SSF

类别

SmF

SSF

天数

2
4
6
8

10
12

2
4
6
8

10
12

降解率/%
木质素

19.07±0.2a

26.12±2.5a

32.26±0.3a

35.64±0.1a

37.83±0.9a

40.34±1.2a

12.08±2.0b

18.17±0.3b

25.01±1.3b

27.53±0.9b

30.48±2.1b

34.14±1.8b

纤维素

17.48±0.7a

19.94±1.1a

23.24±0.2a

23.63±0.4a

23.95±1.8a

31.42±0.1a

12.25±0.1b

13.98±0.6b

23.98±0.8a

24.19±0.7a

27.50±2.1a

31.40±0.4a

半纤维素

15.82±0.4a

18.29±0.5a

22.92±0.2b

23.63±0.3b

24.66±1.0b

30.15±0.4a

12.79±0.2b

19.48±0.7a

23.81±0.2a

26.19±1.1a

28.02±0.9a

32.11±1.2a

注：同一时间点同一组分的降解率在两种发酵方式之间差

异显著时（P<0. 05），较高值后标注小写字母 a，较低值后

标注小写字母 b；差异不显著时（P≥0. 05），用相同小写字

母标注。

Note： When the degradation rates of the same component at 
the same time point show significant differences between the 
two fermentation methods （P<0. 05）， the higher value is 
marked with lowercase letter a and the lower value is marked 
with lowercase letter b； when differences are not significant 
（P≥0. 05）， the same lowercase letter is used.
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体发酵对纤维素相关特征峰（1 158 cm⁻¹、1 363 cm⁻¹）
的衰减更为明显，该结果与前述酶系表达和组分降

解规律相一致，进一步印证了酶系表达差异驱动的

组分选择性降解特征，说明液体发酵更有利于木质

素特征结构的去除，而固体发酵更有利于纤维素相

关结构的削弱。

XRD 分析结果（图 6）显示，两种发酵后样品的

衍射峰整体变化趋势基本一致，但固体发酵处理后

特征峰强度衰减更明显。根据 XRD图谱并结合 Segal
经验公式计算，未经发酵处理的小麦秸秆纤维素结

晶 度 指 数 为 47. 75%，经 液 体 发 酵 12 d 后 降 至

40. 64%，而固体发酵 12 d 后可降至 38. 07%。上述

结果表明，固体发酵对纤维素结晶区的破坏作用

更强。

3 讨  论

白腐真菌降解木质纤维素的效率与其分泌的酶

系密切相关。不同发酵方式通过改变菌体与底物的

接触状态、传质条件及局部微环境，进而影响相关酶

系的诱导表达和持续作用。本研究中，液体发酵更

利于黄孢原毛平革菌 BZ103 木质素降解酶的表达，

其中 MnP 和 LiP 峰值酶活均高于固体发酵，而 Lac
酶活始终处于较低水平，表明 BZ103 在本试验条件

下主要依赖 MnP-LiP 的过氧化物酶系统介导木质

素降解。这与已有研究［11］关于不同白腐真菌对

图 6　液体与固体发酵过程中小麦秸秆的 X 射线衍射图

Figure 6　XRD patterns of wheat straw during SmF and SSF

图 5　液体和固体发酵过程中小麦秸秆的衰减全反射傅里叶变换红外光谱图

Figure 5　ATR-FTIR spectra of wheat straw during SmF and  SSF

表 2 液体和固体发酵过程中小麦秸秆的衰减全反射傅里叶

变换红外光谱特征吸收峰峰面积衰减百分比

Table 2 Percentages of peak area attenuation of ATR-FTIR 
characteristic absorption peaks of wheat straw during SmF 

and SSF

类别

液体

发酵

固体

发酵

天

数

6
12

6
12

特征吸收峰处波数/cm-1

   897
10.2
26.6
12.2
25.6

1 100
13.6
33.3
13.6
30.4

1 158
14.1
25.3
17.1
38.7

1 363
8.7

19.9
15.9
25.5

1 423
16.7
32.6
13.1
28.8

1 514
12.7
33.2
14.1
30.4

1 734
10.6
28.9

9.1
24.6
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LiP、MnP 和 Lac 依赖程度存在差异的认识一致，提

示 BZ103 在液体体系中具有较强的选择性脱木质素

潜力。进一步结合酶活动态变化可见，MnP 在发酵

中期达到较高水平后开始下降，而 LiP 在后期仍维

持较强表达，说明木质素的持续降解并非由单一酶

在某一时点主导，而更可能是不同木质素降解酶在

不同阶段连续作用的结果。即使部分酶活在后期下

降，木质素降解率仍持续上升，也提示前期形成的氧

化降解体系仍可在一定时期内延续其作用。

与木质素降解酶相比，固体发酵更有利于部分

纤维素降解酶在前中期集中表达，尤其是 CMCase
和 β-G 的峰值均高于液体发酵。这一现象可能与固

体基质提供了更接近天然木质纤维素生态位的界面

环境有关，有利于菌丝附着并与纤维素底物持续接

触，从而增强纤维素酶的诱导表达［6］。需要注意的

是，虽然 CMCase 和 β-G 酶活在中后期出现回落，但

纤维素和半纤维素降解率仍继续增加，说明结构性

多糖的去除更体现为阶段性高酶活基础上的累积效

应，而不完全对应某一时间点的瞬时酶活水平。因

此，固体发酵的优势主要体现在结构性多糖降解进

程于中期的提前推进，而非最终累计降解率的显著

提高。

在本研究条件下，BZ103 经液体发酵培养 12 d
后，木质素降解率达到 40. 34%，高于固体发酵的

34. 14%；而两种发酵方式在第 12 天时的纤维素降

解率接近。与文献报道的部分经典选择性白腐真

菌［21］相比，BZ103 液体发酵在本研究条件下表现出

较短处理周期和较好脱木质素效果。结合 SEM、

ATR-FTIR 和 XRD 结果可见，液体发酵对秸秆表

层结构破坏更快，木质素相关特征峰衰减更明显；固

体发酵虽然最终纤维素降解率并未明显高于液体发

酵，但其对纤维素相关特征峰及结晶区的影响更强。

这说明两种发酵方式在作用重点上存在差异：在本

研究条件下，液体发酵更突出木质素去除，而固体发

酵更突出对纤维素有序结构的削弱。进一步看，液

体发酵在 10~12 d 期间纤维素降解明显加快，提示

当前体系在发酵后期可能由以脱木质素为主逐渐转

向对结构性多糖的同步利用。这一变化可能与木质

素屏障持续削弱后纤维素暴露度提高有关，因此，若

以选择性脱木质素为目标，可将第 10 天前后作为后

续工艺优化的重点时间窗口。

还应指出的是，本研究中液体发酵和固体发酵

所使用的秸秆形态并不完全一致：前者为粉末，后者

为约 1. 5 cm 短段。底物粒径差异可能影响菌丝附

着方式、底物可及性和传质过程，从而在一定程度上

影响酶系表达强度及降解速率。因此，本文结果反

映的是当前实验设置下两种发酵模式的综合表现。

尽管如此，液体发酵偏向木质素去除、固体发酵偏向

纤维素结构破坏的总体趋势，在酶活、组分降解以及

结构表征结果之间具有较好一致性。

4 结  论

本研究系统比较了黄孢原毛平革菌 BZ103 在液

体发酵与固体发酵条件下降解小麦秸秆过程中酶系

表达、木质纤维素组分变化及结构演变特征。结果

表明，在本研究条件下，液体发酵更有利于 MnP 和

LiP 等木质素降解酶的表达，第 12 天时木质素降解

率达到 40. 34%，高于固体发酵的 34. 14%，表现出

更 明 显 的 脱 木 质 素 特 征 ；固 体 发 酵 则 更 有 利 于

CMCase 和 β-G 在发酵前中期的表达，并对纤维素

相关特征结构及结晶区产生更强影响。综合酶活动

态、组分降解规律及结构表征结果，液体发酵更适于

以脱木质素为主要目标的小麦秸秆生物预处理，而

固体发酵在促进纤维素结构松散化方面具有一定优

势。本研究为黄孢原毛平革菌 BZ103 用于小麦秸秆

生物预处理的工艺选择提供了实验依据。
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