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摘要:【目的】筛选能够同时降解纤维素、半纤维素、木质素的微生物菌株，并研究其对稻杆的降解效果。【方
法】采用羧甲基纤维素钠、半纤维素平板水解圈法、苯胺蓝平板脱色法进行初筛;利用 DNS 法测定胞外酶活
性;在含有 2%稻秆的液体发酵培养基中摇瓶培养 10 天后，洗去菌体测定稻杆失重率、木质纤维素类物质降
解率，同时测定稻杆断裂拉力进行复筛。【结果】筛选出两株能够同时高效降解木质纤维素的放线菌 A3 和
A6，其纤维素和半纤维素酶活较高，最高纤维素全酶活、β-葡萄糖苷酶活、外切酶活和内切酶活分别为:
12. 84 和 12. 85、6. 23 和 6. 53、24. 56 和 17. 80、14. 00 和18. 80 U /mL;最高半纤维素酶活分别为: 83. 05 和
52. 98 U /mL;木质素酶活较低，菌株 A3 和 A6 的木素过氧化物酶最大值为:12. 72 和14. 67 U /mL，锰过氧化
物酶最大值分别为:22. 48 和24. 67 U /mL，漆酶最大值分别为:28. 40 和33. 04 U /mL。经形态学、培养特征和
分子生物学分析，两株菌株鉴定为链霉菌，对稻杆均有较好的降解效果，在第10 d后稻杆断裂拉力测定值分
别比初始时降低 62. 67%和 66. 67% ;稻杆失重率在 31. 50%和 35. 83% ;菌株 A3 对纤维素、半纤维素、木质
素降解率为 38. 73%、33. 16%和 20. 68%，菌株 A6 为 47. 69%、28. 64 和 22. 59%。【结论】放线菌 A3 和 A6
对纤维素、半纤维素、木质素均具有降解作用，且酶活较高，具有较好的应用前景。
关键词:稻杆，降解菌，筛选，纤维素酶，半纤维素酶，木质素酶
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农作物秸秆是一种重要的可再生资源，全世界
每年秸秆产量约为 22 亿吨［1 － 2］。我国是一个农业
大国，据粗略统计，每年约产农作物秸秆约 7 亿吨，
占世界秸秆总产量的 20% － 30%［3 － 6］。虽然农业
作物秸秆资源巨大，但目前对此资源的利用很不充
分，在广大农村除少部分用作燃料、畜禽饲料外，大
部分被丢弃，不仅造成自然资源的极大浪费，而且污
染了环境。农作物秸秆不能被充分利用的主要原因

是秸秆中木质纤维素含量较高难以利用。近几十年
来，国内外科研人员研究利用物理、化学和生物方法
处理秸秆，其中物理和化学方法都存在着利用不充
分、成本高等问题［7 － 9］。生物法因为具有降解率高，
安全环保，成本低等优点成为国内外的研究热点。

木质纤维素组分包括纤维素、半纤维素和木质
素，其中纤维素是纤维的骨骼物质，而木质素与半
纤维素以包容物质的形式分散在纤维之中及其周
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围，它们之间主要靠共价键紧密连结，同时也存在一
定程度的化学键连结［10］。目前研究的具有木质素
降解能力的微生物主要是真菌，其中白腐菌和褐腐
菌对木质素的降解效果明显。国内外对分解纤维素
的微生物的研究较多，主要有好氧菌如嗜纤维菌属
(Cytophaga)、纤维弧菌属(Cellvibrio)、纤维单胞菌
属(Cellulomonas)等，真菌中的木霉(Trzchoderma)、
曲霉(Asperyllus)、青霉(Penlcillum)等［11 － 14］。半纤
维素降解菌的研究也主要集中在真菌的木霉
(Trzchoderma)、曲霉(Asperyllus)以及细菌的芽孢杆
菌(Bacillus)［15 － 17］。放线菌很少利用纤维素，但它
们易于利用半纤维素，并能在一定程度上改变木质
素的分子结构，继而分解溶解的木质素［18］。虽然对
能够降解木质纤维素的微生物做了大量研究，但是
所研发的菌株仍然存在产酶活力低，效果不稳定等
问题，并且大多数研究者在筛选过程中只单一的针
对木质素、纤维素或者半纤维素中的某一种成分，因
此在实际应用中效果并不十分理想。本文通过在大
量含有木质纤维素的样品中采集样品，分离出 2 株
能够同时降解纤维素、半纤维素和木质素的高效微
生物菌株，并对其进行鉴定，结果二者均为放线菌。
目前，木质纤维素物质的降解主要集中在真菌和细
菌的研究，对于放线菌的研究比较少见，本研究丰富
了木质纤维素物质降解的菌群，并为其在今后的应
用奠定基础。

1 材料和方法

1. 1 材料
1. 1. 1 样品:采集自广东省增城市周边水稻田的土
壤，腐烂的水稻秸秆，博罗县果园、罗浮山森林，广州
市番禺区珠江奶牛场牛粪，广东省农业科学院土壤
肥料研究所堆肥厂。
1. 1. 2 主要试剂和仪器:DNS试剂，柠檬酸缓冲液，
酒石酸缓冲液，水杨酸，苯胺蓝，愈创木酚，羧甲基纤
维素钠(CMC-Na)，黎芦醇，2，2'-连氮-3-乙基苯并噻
唑-6-磺酸(ABTS);稻杆:将水稻秸秆截成 1 － 2 cm
大小，烘干后粉碎过 80 目筛。半纤维素的制备: 用
4%的 NaOH浸泡水稻秸杆粉2 h(90℃)，离心得滤
液，用浓盐酸调 pH值至 4. 5 后，加入与滤液等体积
的乙醇(95% )以沉淀半纤维素，离心得沉淀，用无
水乙醇洗涤沉淀 2 次，再将沉淀于 45℃下烘干，即

得浅黄色，粉末状半纤维素。7200 可见分光光度计
(尤尼柯(上海)仪器有限公司)，UV-1240 紫外分光
光度计(岛津(香港)有限公司)，3K15 型台式高速
离心机 (北京思达兴业仪器有限公司)，PTC0200
PCR 仪(Bio-RAD Laboratories Inc． )，044BR3749 电
泳仪(Bio-RAD Laboratories Inc． )，720BR 紫外凝胶
成像系统(Bio-RAD Laboratories Inc． )
1. 1. 3 培养基: (1)富集培养基: NH4 NO30. 5 g，
KH2 PO4 1. 0 g，MgSO4·7H2 O 0. 3 g，CaCl2·2H2 O
0. 2 g，FeCl3 0. 01 g，NaCl 1. 0 g，蛋白胨5. 0 g，酵母
浸膏3. 0 g，稻杆粉20. 0 g，水1000 mL，pH 自然;(2)
纤维素降解菌分离筛选培养基:CMC-Na 平板［2］;
(3) 半纤维素分离降解菌筛选培养基［19］;(4)木质
素降解菌分离培养基:愈创木酚平板［20］;木质素降
解菌筛选培养基:苯胺蓝平板［20］;(5) 液体种子培
养基: 高氏一号培养基;(6) 发酵产酶培养基: NaCl
0. 2 g，KH2PO43. 0 g，(NH4 ) 2 SO4 2. 0 g，尿素0. 5 g，
MgSO4·7H2 O 0. 5 g，CaCl2 0. 5 g，FeSO4·7H2 O
0. 075 g，MnSO4·H2O 0. 025 g，ZnSO40. 02 g，稻杆粉
20. 0 g，蛋白胨2. 0 g，酵母浸膏5. 0 g，水1000 mL，
pH自然［21］。
1. 2 菌株的分离和筛选

将10. 0 g样品放入含90 mL富集培养基的三角
瓶中，在 30℃，150 r /min下，振荡培养3 － 5 d后适当
稀释涂布于 CMC-Na 平板上，30℃倒置培养2 － 5 d
后挑取单菌落。将初筛菌株点接到 CMC-Na 平板
上，培养5 d后，CMC-Na平板用 1%的刚果红溶液染
色30 min，再用蒸馏水清洗，最后用1 mol /L的 NaCl
溶液脱色30 min，出现水解圈的菌株为纤维素降解
菌。将纤维素降解菌点接到半纤维素筛选培养基
上，培养5 d后，半纤维素筛选养基上产生水解圈的
菌株即纤维素、半纤维素降解菌。将纯化后的纤维
素、半纤维素降解菌株点种到木质素筛选培养基上，
培养5 d后，选择能使苯胺蓝平板脱色产生水解圈的
菌株即为可同时降解纤维素、半纤维素和木质素的
菌株。

以水解圈的直径(D，cm)和菌落直径(d，cm)比
值平方 (Dp ) 大小作为筛选的标准，即 Dp = (D /
d) 2［12］。
1. 3 菌株鉴定
1. 3. 1 形态与培养特征观察:采用平皿插片法观察
菌株的镜下形态特征;肉眼观察菌株 A3 和 A6 在放
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线菌鉴定常规培养基上的培养特征［22］。
1. 3. 2 生理生化特性分析:明胶液化、牛奶凝固与胨
化、淀粉水解、纤维素分解、硝酸盐还原、黑色素和 H2S
的产生等生理生化试验参照瓦克斯曼的方法［23］。
1. 3. 3 16S rDNA PCR序列测定及系统发育分析:
菌株 A3 和 A6 的 DNA提取按照细菌基因组提取试
剂盒(天根生化科技有限公司)的方法。以总 DNA
为模板，采用通用引物 27F ( 5'-AGAGTTTGATC
CTGGCTCAG-3') 和 1492R ( 5'-TACGGCTACCTTG
TTACGACTT-3')，PCR 扩增菌株的 16S rDNA 序
列［24］。50 μL PCR 反应体系中含有 Premix EX Taq
25 μL，模板 1 μL，引物 27F 和 1492R(20 μmol /L)
各1 μL，ddH2O 22 μL。PCR 反应程序为: 94℃预
变性5 min;94℃变性1 min，56℃复性1 min，72℃延
伸3 min，30 个循环;72℃延伸5 min，4℃保存［25］。
测序由广州瑞真生物科技有限公司完成。获得的
16 Sr DNA 序列提交到 GenBank 数据库获得登录
号，并利用 Blast程序搜索同源序列，以 Clustal X 软
件进行多重序列比对［26］，再用 MEGA4. 0 软件构建
系统发育树［27］。
1. 4 酶活测定
1. 4. 1 粗酶液的制备:挑取高氏一号培养基上的孢
子接种于液体种子培养基，30℃，150 r /min培养3 d，
观察孢子生长情况，按 1% (108个孢子量)的接种量
接种到300 mL发酵产酶培养基。分别于第 3、5、7、
9、11、13 和15 d取样测定酶活。将培养好的菌液用
滤纸过滤，得滤液于 4℃，10000 × g 离心10 min，取
上清液即为粗酶液。
1. 4. 2 纤维素酶活测定:全酶活(FPase)的测定;外
切酶活( exo-1，4-β-D-glucanase，CBH /Cex)的测定;
内切酶活(endo-1，4-β-D-glucanase，EG /Cen)的测定
均采用 DNS法，参照王洪媛测定方法［12］。
1. 4. 3 半纤维素酶测定:取适当稀释的酶液
0. 5 mL，0. 5%的半纤维素磷酸氢二钠-柠檬酸缓冲
液1. 5 mL于试管中，50℃水浴保温30 min，取出立即
按 DNS法测定还原糖含量［28］。
1. 4. 4 木质素酶活测定:木素过氧化物酶(LiP)活
测定:采用藜芦醇法［29］;锰过氧化物酶(MnP)活测
定参照 Hiroyuki W 的测定方法［30］。漆酶(Lac)酶
活测定: 采用 ABTS法［31］，
1. 5 稻杆降解效果
1. 5. 1 稻杆失重率:接种筛选菌株到液体培养基中

制备菌液，然后以 5%接种量将菌液接入到含有 2%
稻杆粉的液体发酵培养基中，30℃振荡培养10 d，用
滤纸过滤培养液，用去离子水洗掉残留菌体，95℃烘
干称重，用减量法计算稻秆失重率。

稻杆失重率 =对照样品稻杆含量 －处理样品残留稻杆含量
对照样品稻杆含量

1. 5. 2 稻秆断裂拉力测定:称取稻秆100 g，按稻杆
∶水(质量比) = 1∶ 5 进行浸泡，分别接种 1%的 A3
和 A6 菌液，在 30℃恒温箱中进行腐解，腐解时间
10 d，测定稻杆断裂拉力值。以不接菌液作空白对
照。测定稻秆断裂拉力值的操作为: 在腐解第10 d
取样，取相同部位的稻秆测定 10 次，取其平均值
(采用山度 SH-500 型数字显示拉力计测定稻秆断
裂的拉力值，单位牛顿(N)。
1. 5. 3 纤维素、半纤维素和木质素降解率的测定:
木质纤维素各组分含量测定参考王玉万等［32］的定
量分析方法。

2 结果和分析

2. 1 稻杆降解菌的分离筛选
通过分离筛选得到在纤维素、半纤维素和木质

素分离筛选培养基上均能快速生长，并且水解圈均
较大的 2 株菌株，命名为 A3 和 A6。菌株 A3 和 A6
在筛选培养基上生长迅速，尤其是半纤维素筛选培
养基上培养1 d后就出现较大的水解圈，第3 d已经
产生大量孢子。在 CMC-Na 平板、苯胺蓝平板上第
2 d产生较小的水解圈，随后菌株适应了培养基营养
条件后，水解圈迅速增加。本试验所测得的水解圈
为接种后第3 d的结果。由表 1 可知菌株 A3 和 A6
纤维素的水解能力最强，其次是半纤维素，最弱的为
木质素。图 1 为菌株 A3 和 A6 水解纤维素和半纤
维素的图片。

表 1 菌株 A3 和 A6 水解木质纤维素情况
Table1 Lignocellulose hydrolytic ability of A3 and A6

Strian Cellulose Dp value Hemicellulose Dp value Lignin Dp value
A3 13. 89a 10. 95a 3. 66 a
A6 16. 30 b 10. 00 a 3. 85 a

Significance P = 0. 05．

2. 2 菌株鉴定
2. 2. 1 形态及培养特征:菌株 A3 和 A6 在高氏一
号等 6 种培养基上均可生长，菌株 A3 在克氏一号
培养基和蔗糖察氏培养基上生长不产生气生菌丝，
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图 1 菌株 A3 水解纤维素(A)、半纤维素(C)和 A6 水解纤维素(B)、半纤维素(D)
Fig． 1 Cellulose ( A) and hemicellulose ( C) hydrolytic ability of A3; cellulose ( B) and hemicellulose ( D)

hydrolytic ability of A6．

菌株 A6 在蔗糖察氏培养基和葡萄糖天门冬素培养
基上生长不产生气生菌丝。菌株 A3 和 A6 气生菌
丝颜色、基内菌丝颜色和可溶性色素特征见表 2。
经插片法观察菌株 A3 和 A6 的镜下形态: 菌株 A3
菌丝无隔，树根状，无断裂，孢子丝单生或丛生，孢
子丝顶端形成长孢子链，孢子链螺旋或钩形，轮生

或非轮生，孢子椭圆形。菌株 A6 菌丝无隔，树枝
状，无断裂，孢子丝单生，波曲或钩状，孢子长链状
排列，圆形。
2. 2. 2 生理生化特征:菌株 A3 和 A6 具有相同的
生理生化特征(表 3)。结合形态、培养特征及生理
生化特征，初步推测菌株 A3 和 A6 属于链霉菌。

表 2 菌株 A3 和 A6 在不同培养基上的培养特征
Table2 Cultural characteristics of A3 and A6 on different media

Media

A3 A6

Growth
status

Aerial
mycelium
color

Substrate
mycelium
color

Soluble
pigment

Growth
status

Aerial
mycelium
color

Substrate
mycelium
color

Soluble
pigment

Gause (No． 1) agar + Grey white Pale orange － + Yellow Grayish brown －
Christensen (No． 1) agar + － Milky white － + Pale yellow White －
Czapek's agar + － Milky white － + － Milky white －
Glucose asparagine agar + Grey white Pale yellow － + － Milky white －
Starchammonium-salt
agar + + Grey white Nankeen － + + Grey white Nankeen －

Potato glucose agar + + + Chestnut brown Tan Tan + + + Grayish brown Nankeen Tan
+ : Sparse growth，+ + : Poor growth，+ + + : Moderate growth; － :none．

表 3 菌株 A3 和 A6 的生理生化特性
Table 3 Physiological and biochemical characteristics

of A3 and A6
Item tested A3 A6
Oxidase － －
Catalase + +
Urease + +
Gelatin liquefaction + +
Milk coagulation and peptonization + +
Starch hydrolysis + +
Cellulose decomposition + +
Nitrate reduction － －
Methy red － －
Voges-Prokauer － －
Tryptophanedecomposition + +
Melanin formation － －
H2S production － －

“ +”: Positive reaction; “ －”: Negative reaction

2. 2. 3 16S rDNA序列测定及系统发育分析:对菌
株 A3 和 A6 的 16SrDNA 序列进行 PCR 扩增，产物
经纯化后测序，菌株 A3 和 A6 序列长度均为 1466
bp，在 GenBank 的序列登录号分别为 JQ388676 和
JQ388677; 测序结果利用 Blast 程序与 GenBank 中
已登录的基因序列进行比对，获得已定名的与之相
似的属、种的相关信息，为了进一步确定菌株 A3 和
菌株 A6 之间的亲缘关系，我们进行了这两个菌株
的同源序列比对发现菌株 A3 和 A6 同源性达到
99%，均与链霉菌属(Streptomyces)菌株高度相关，但
是这两个菌株分别处于独立的两个分支。构建发育
树和同源性分析结果显示(图 2)，菌株 A3 与链霉菌
中的 Streptomyces sp． 1A01654 (EF012118. 1)单独
构成一个分支，进化上的距离最近，反映出它们之间
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亲缘关系最近，二者同源性为 99%。菌株 A6 与链
霉菌 Streptomyces sp． LY18 ( JN181242. 1)的同源性

达 99. 9%。因此，可以确定菌株 A3 和 A6 均属于链
霉菌属。

图 2 菌株 A3 和 A6 与其在 GenBank数据库中相关属种构建的以 16S rDNA序列为
基础的系统发育树

Fig． 2 Phylogenetic tree of strains A3，A6and other related strains downloaded from GenBank．

2. 3 酶活检测
2. 3. 1 纤维素酶活: 由图 3 可知，菌株 A3 和 A6 的
纤维素酶活高低不同，而四种酶活的变化趋势相同，
均是随着发酵时间的延长酶活不断升高，达到最高
点后开始下降，但四种酶的产生时间不同。菌株 A3
和 A6 的纤维素全酶活和 β-葡萄糖苷酶活最佳产酶
时间均为第 11 d，最高全酶活分别为: 12. 84 和

12. 85 U /mL，β-葡萄糖苷酶活分别为: 6. 23 和
6. 53 U /mL，二者差异不显著(P ＞ 0. 05)。纤维素外
切酶活分别在发酵的第7 d和第9 d达到最高，最大
值为: 24. 56 和17. 80 U /mL，二者差异显著 (P ＜
0. 05)。纤维素内切酶活均是在第5 d达到最高，分
别为:14. 00 和18. 80 U /mL，二者差异显著 ( P ＜
0. 05)，这与在刚果红平板上的数据相符合。

图 3 菌株 A3 和 A6 全酶活(A)、外切酶活(B)、内切酶活(C)和 β-葡萄糖苷酶活(D)变化
Fig． 3 Holoenzyme(A)，endonuclease(B)，exonclease(C) and β-Glucosidase (D) activity of A3 and A6．

9801



Weijie Gu et al． /Acta Microbiologica Sinica(2012)52(9)

2. 3. 2 半纤维素酶活: 菌株 A3 和 A6 的半纤维素
酶活变化如图 4 所示。菌株 A3 的半纤维酶活在发
酵的3 － 9 d基本保持稳定，第 9 d 后迅速上升，在第
11 d达到最高，半纤维素酶活为83. 05 U /mL。菌株
A6 的半纤维素酶活在整个发酵过程中的 3 － 7 d 比
较稳定，第7 d后有所上升，在第9 d达到最高，半纤
维素酶活为52. 98 U /mL，与 A3 相比差异显著(P ＜
0. 05)。

图 4 菌株 A3 和 A6 半纤维素酶活变化
Fig． 4 Hemicellulose activity of A3 and A6．

2. 3. 3 木质素酶活: 菌株 A3 和 A6 的 3 种木质素
酶活均呈现先上升后下降的趋势见图 5。菌株 A3
和 A6 的木素过氧化物酶、锰过氧化物酶和漆酶均
是在发酵的第9 d达到最高。菌株 A3 和 A6 的木素
过氧化物酶最大值为:12. 72 和14. 67 U /mL，锰过氧
化物酶最大值分别为:22. 48 和24. 67 U /mL，漆酶最
大值分别为:28. 40 和33. 04 U /mL，菌株 A3 和 A6
的 3 种木质素酶活差异均不显著(P ＞ 0. 05)。
2. 4 稻杆降解效果

通过稻秆断裂拉力测定、稻杆失重率和木质纤
维素类物质降解率测定结果表明:菌株 A3 和 A6 对
稻杆的降解具有一定效果。未处理前的稻杆断裂拉
力测定值为75 N，经过10 d的处理，CK 稻杆断裂拉
力测定值下降至47 N，降低幅度为 37. 33%，而经 A3
和 A6 菌液处理的稻杆断裂拉力测定值分别下降至
25N和 28N，降低幅度分别为: 62. 67%和 66. 67%，
比 CK 多下降了 25. 34 个百分点和 29. 34 个百分
点。经菌株 A6 菌液处理后的稻杆失重率、纤维素
降解率以及木质素降解率均高于菌株 A3，而半纤维

图 5 菌株 A3 和 A6 木素过氧化物酶、锰过氧化物酶和漆酶酶活变化
Fig． 5 Lignin peroxidase (A)，manganese peroxidase(B) and laccase(C) activity of A3 and A6．

表 4 放线菌 A3 和 A6 对稻杆的降解效果
Table 4 Degradation ability of straw of A3 and A6

Strain Traction
force /N

Weight loss percentage
of straw /%

Degradation rate of
cellulose /%

degradation rate of
Hemicellulose /%

Degradation rate
of Lignin /%

A3 28a 31. 50a 38. 73a 33. 16b 20. 68a
A6 25a 35. 83ab 47. 69c 28. 64a 22. 59a

素的降解率要低于菌株 A3。

3 讨论

目前，秸秆降解速度慢、降解效果不理想已成为
限制秸秆资源化利用的瓶颈。因此，筛选理想的秸
秆快速降解微生物菌株已成为研究热点。过去研究
的具有木质素降解能力的微生物主要是真菌和部分

细菌，少见放线菌的报道。本试验筛选出两株能够
降解秸秆的菌株 A3 和 A6，他们均能在 CMC-Na 平
板，半纤维素平板和愈创木酚平板上迅速生长。菌
株 A3 和 A6 第 3 d时对 CMC-Na 的 Dp 值分别达到
13. 89 和 16. 30，这个结果要显著高于徐杰，杨谦
(2008)［6］所筛选的放线菌。菌株 A3 和 A6 第 3 d
时对半纤维素水解 Dp 值为 10. 95 和 10. 00，这也好
于虢国成［33］的研究结果。菌株 A3 和 A6 第 3 d 时
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对苯胺蓝的水解 Dp值为 3. 66 和 3. 85。菌株 A3 和
A6 经形态学、生理生化和分子生物学鉴定为链霉菌
属。目前，木质素降解菌的研究主要集中在真菌，特
别是白腐菌。李成翠等［34］筛选到了一株解淀粉芽
孢杆菌对木质素具有较好的降解效果，然而很少见
放线菌对木质素的降解研究。徐杰，杨谦(2008)［6］

曾报道过一株链霉菌可降解木质素，但是未作详细
测定。

经酶活的测定结果表明菌株 A3 和 A6 可产生
较高的纤维素酶活，高于许多已报道的菌株［2 － 3，35］。
菌株 A3 和 A6 纤维素内切酶活最高分别为:14. 00
和18. 80 U /mL，而宋波，羊键［36］(2005)所筛选的一
株 Streptomyces spp． 经培养条件优化后最高纤维素
内切 酶 活 为 4. 5 U /mL。吴 祥 等［37］ 所 筛 选 的
Streptomyces spp．经培养条件优化后最高纤维素内切
酶活为11. 52 U /mL。菌株 A3 和 A6 半纤维素酶活
为 24. 94 和 15. 91 U /mL，要低于全桂静，赵航
(2010)［15］和虢国成［33］(2008)所筛选出的菌株，但
是与沈进军等［38］所筛选的菌株酶活力相当，并高于
翟倩等［39］所筛选的菌株。菌株 A3 和 A6 均可产生
木质素酶，但其酶活相对于其他研究者［29，40］所筛选
的菌株要低。菌株 A3 和 A6 对稻杆均有较好的降
解效果，在第10 d后稻杆断裂拉力测定值分别比初
始时降低 62. 67% 和 66. 67% ; 稻杆失重率在
31. 50%和 35. 83%，这与王洪媛，范丙全(2010)［12］

筛选的菌株以及李文学等［41］组配的复合菌剂效果
相当，稻杆木质纤维素物质的降解率也高于现有的
研究水平［2 － 3，5，12］。

本实验筛选出的菌株 A3 和 A6 对纤维素、半纤
维素和木质素均有降解效果，尤其是纤维素和半纤
维素酶活较高，对水稻秸秆能达到较好的降解效果。
无需进行多种微生物的组配，简化了菌剂生产工艺，
节约研发和生产成本，具有较好的应用前景。但是
由于放线菌生长速度较慢，要经过较长时间才能达
到产酶高峰，因此，在今后的研究中应对其培养基进
行优化，使其产酶高峰期提前到来。
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Screening of two straw-cellulose degrading actinomycetes

Wenjie Gu，Fabao Zhang，Peizhi Xu，Kaizhi Xie，Shuanhu Tang
Soil and Fertilizer Institute，Guangdong Academy of Agricultural Sciences，Key Laboratory of Plant Nutrition and Fertilizer
in South Region /Guangdong Key Laboratory of Nutrient Cycling and Farmland Conservation，Guangzhou，510640 China

Abstract:［Objective］The aim of this study was to screen microorganisms that could degrade rice straw． ［Methods］We
used selective medium to screen strains and determined straw fracture tension strength，weight loss，lignocellulose
decomposition rate and extracellular enzyme activity as re-screening methods after 10 days shake flask culture． ［Results］
We isolated two antinomycetes ( A3 and A6 )，the highest cellulose enzyme activity of holoenzyme，β-Glucosidase，
endonuclease and exonclease for A3 were 12. 84，6. 23，24. 56and 14. 00 U /mL，and for A6 12. 85，6. 53，17. 80 and
18. 80 U /mL． The hemicelluloses enzyme activity was 83. 05 for A3 and 52. 98 U /mL for A6． Both strains belonged to
Streptomyces． With 10 days' treatment，inoculated straws showed a decrease of straw fracture tension strength by 62. 67%
(A3) and 66. 67% (A6)，while weight loss of straw was 31. 50% (A3) and 35. 83% (A6) ． A3's decomposition rate of
cellulose，hemicellulose and lignin was 38. 73%，33. 16% and 20. 68%，and 47. 69%，28. 64% and 22. 59% for A6．
［Conclusion］Antinomycetes A3 and A6 could degrad cellulose，hemicellulose and lignin．
Keywords: Straw degrading microorganism，screening cellulose enzyme，hemicellulose enzyme，lignin enzyme
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