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摘   要：【目的】探究黑翅土白蚁(Odontotermes formosanus)菌圃共生菌在木质纤维素降解上的应

用潜力，增加秸秆降解菌种资源并为秸秆资源产业化利用提供理论依据。【方法】以刚果红染色

法、羧甲基纤维素钠平板分离筛选具有木质纤维素降解活性的黑翅土白蚁菌圃共生菌并测定共生

菌产酶情况。在常温液态发酵条件下，评估不同菌种以及复合菌群对小麦(Triticum aestivum L.)秸
秆的降解效果，利用傅里叶红外光谱、X 射线晶体衍射和冷场扫描电镜分析降解前后小麦秸秆的

理化性质。【结果】从黑翅土白蚁菌圃中分离得到具有木质纤维素降解活性的 5 种真菌和 3 种细

菌，经鉴定为青霉属(Penicillium) 2 种，紫霉属(Purpureocillium) 1 种，曲霉属(Aspergillus) 1 种，弯

孢聚壳霉属(Eutypella) 1 种，芽孢杆菌属(Bacillus) 1 种，埃希氏菌属(Escherichia) 1 种，寡养单胞

菌属(Stenotrophomonas) 1 种。经酶活测定和单菌降解试验筛选出 4 种高效降解菌株[桔青霉

(Penicillium citrinum)、红绶曲霉(Aspergillus nomiae)、枯草芽孢杆菌(Bacillus subtilis)、大肠杆菌

(Escherichia coli)]组成复合菌群。经常温液态发酵，4 种菌组成的复合菌群的综合降解能力最强，

在 12 d 内干物质降解率达到 24.35%，纤维素降解率达到 47.24%，半纤维素降解率达到 35.75%，木

质素降解率达到 32.72%。降解后小麦秸秆内部化学键和分子间作用力受到破坏，木质纤维素复合

结构受到破坏，纤维素结晶度从 37.40%降低至 32.97%，秸秆表面严重崩解，结构蓬松。【结论】从

黑翅土白蚁菌圃中分离得到的桔青霉、红绶曲霉、枯草芽孢杆菌、大肠杆菌所组成的复合菌群对

小麦秸秆有着优良的降解效果，具备秸秆生物降解产业化的潜在开发价值。 
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Abstract: [Objective] This study explored the application potential of symbiotic fungi and 
bacteria of Odontotermes formosanus in the degradation of wheat (Triticum aestivum L.) straw 
resources, aiming to provide a theoretical basis and supplement strain resources for the 
industrialization of straw biodegradation. [Methods] The lignocellulose-degrading fungi and 
bacteria were isolated from O. formosanus and screened by Congo red staining and the agar 
plate supplemented with carboxymethyl cellulose sodium (CMC-Na), and the enzyme 
production of the strains screened out was examined. Liquid fermentation at room temperature 
was carried out to evaluate the degradation effects of different strains and strain combinations 
on wheat straw. Fourier transform infrared spectroscopy (FTIR), X-ray crystal diffraction 
(XRD), and scanning electron microscopy (SEM) were employed to analyze the physical and 
chemical properties of wheat straw before and after degradation. [Results] Five species of 
fungi and three species of bacteria were isolated from the termite combs, including two species 
of Penicillium, one species of Purpureocillium, one species of Aspergillus, one species of 
Eutypella, one species of Bacillus, one species of Escherichia, and one species of 
Stenotrophomonas. Four efficient degrading strains were screened out and identified as 
Penicillium citrinum, Aspergillus nomiae, Bacillus subtilis, and Escherichia coli. In the liquid 
fermentation at room temperature, the combination of the four strains had the strongest 
comprehensive degradation performance, with the degradation rates of 24.35%, 47.24%, 
35.75%, and 32.72% for dry matter, cellulose, hemicellulose, and lignin, respectively, in 12 days. 
The degradation destroyed the chemical bonds, the intermolecular force, and the composite 
structure of lignocellulose in wheat straw, and decreased the crystallinity of cellulose from 
37.40% to 32.97%. [Conclusion] The combination of P. citrinum, A. nomiae, B. subtilis, and   
E. coli isolated from the combs of O. formosanus had a good degradation effect on wheat straw, 
demonstrating the application potential in the industrialization of straw biodegradation. 
Keywords: biodegradation; Odontotermes formosanus; symbiotic bacteria and fungi; 
lignocellulose; straw resource utilization 
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我国是农业大国，在农业生产中产出了大

量的秸秆资源。据统计，我国秸秆资源年均产

量约 8.65 亿 t，资源化利用率为 81.68%，其中

秸秆的主要来源为玉米、水稻、小麦三大作物[1]。

目前我国对秸秆利用的方法主要为肥料化、饲

料化、基料化利用[2]，无论何种利用方式，对

秸秆进行预处理都能有效提高秸秆利用率，加

速秸秆转化为需要的肥料或营养物质。因为秸

秆中的木质纤维素特殊的“木质素-半纤维素-纤
维素”三维网络结构、高度有序的氢键和木质素

的难消化性，使得其在自然状态下难以高效降

解[3-4]，阻碍了秸秆利用率和利用速度，而预处

理可以较好地打破该种复杂结构。目前已存在

多种木质纤维素预处理方法，例如机械/热法、

无机溶剂法、有机溶剂法和微生物法等[5]。其

中微生物法由于条件温和，耗能小，污染少，

并且可以极大地促进木质纤维素的后续糖化和

发酵过程而引起了广泛关注[6]，成为当下的研

究热点。在生物降解中，真菌可以产生更多种

的酶来有效解聚和修饰木质纤维素，如纤维素

酶、果胶酶、木质素过氧化物酶、锰过氧化物

酶、葡聚糖苷酶等协同降解木质纤维素[7-8]，细

菌往往能够产生纤维素酶、半纤维素酶，减少

木质纤维素的聚合[9]，并通过聚酯化等方式使

木质素改性，便于水解和利用[10]。目前开发的

秸秆降解菌多采集自腐木或土壤腐殖层中的白

腐菌或褐腐菌，例如香菇(Lentinus edodes)、糙

皮侧耳(Pleurotus ostreatus)、黄孢原毛平革菌

(Phanerochaete chrysosporium)、黑曲霉(Aspergillus 
niger)等[11-13]。然而生物降解目前仍存在一些问

题，例如降解周期较长、降解环境要求较严格等。 
培菌白蚁是自然界中著名的木质纤维素分

解者，其巢内存在菌圃，由这种白蚁-共生菌所

构成的体系能以极高的效率降解木质纤维素。

据研究，培菌白蚁能消化食物中 74%−99%的纤

维素和 65%−87%的半纤维素[14]。在我国黑翅土

白蚁(Odontotermes formosanus)分布广泛，是培

菌白蚁的一种，其巢内菌圃共生真菌蚁巢伞

(Termitomyces)在固体发酵的条件下可降解木

质食料中 20.98%的纤维素、31.89%的半纤维素

和 11.68%的木质素[15]。目前，国内外科技工作

者均尝试从白蚁巢内取得优质木质纤维素降解

菌，如沈毅等[16]曾从黑翅土白蚁肠道中分离得

到黑曲霉与灰孔多年卧孔菌双菌(Perenniporia 
tephropora)，Sijinamanoj 等[17]曾从胖身土白蚁

(Odontotermes obesus)的肠道和菌圃中分离得

到红绶曲霉 (Aspergillus nomiae)和哈茨木霉

(Trichoderma harzianum)，上述共生菌均对木质

纤维素有良好的降解能力。 
为进一步探究黑翅土白蚁共生菌在小麦

(Triticum aestivum L.)秸秆资源利用上的应用潜

力，本研究从黑翅土白蚁菌圃中分离筛选高效

木质纤维素降解菌，并组合成复合菌群，尝试

发掘常温高效降解小麦秸秆的菌种资源，为秸

秆生物降解产业化提供科学依据。 

1  材料与方法 
1.1  材料 
1.1.1  材料来源 

供试黑翅土白蚁巢于 2022 年 4 月取自福建

省三明市大田县，26 ℃避光饲养。供试小麦

秸秆购自江苏省连云港市，烘箱干燥后粉碎过

80 目筛，常温密封保存。 
1.1.2  培养基 

羧甲基纤维素钠(CMC-Na)固体培养基(g/L)：
羧甲基纤维素钠 10.0，氯化铵 2.0，硝酸钠 2.000，
磷酸氢二钾 1.0，磷酸二氢钾 1.0，七水硫酸镁

0.5，蛋白胨 1.0，琼脂 17.5，pH 7.0。无碳源基

础液体培养基(g/L)：氯化铵 2.0，硝酸钠 2.0，
磷酸氢二钾 1.0，磷酸二氢钾 1.0，七水硫酸镁
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0.5，蛋白胨 1.0，pH 7.0。羧甲基纤维素钠液体

培养基(g/L)：羧甲基纤维素钠 10.0，无碳源基

础液体培养基 990.0。小麦秸秆培养基(g/L)：小

麦秸秆粉末(80 目筛) 62.5，无碳源基础液体培养

基 937.5。LB 液体培养基(g/L)：胰蛋白胨 10.0，
酵母提取物 5.0，氯化钠 10.0，pH 7.0。 

1.2  菌圃菌种分离和鉴定 
1.2.1  菌种分离和筛选 

取 0.5 g 巢内上层菌圃、0.5 g 巢内中层菌

圃置于研钵中，加入 1 mL PBS 缓冲液，研磨成

匀浆，将匀浆转移至离心管，4 ℃、1 500 r/min
离心 1 min 取上清液，梯度稀释 10 000 倍，取

15 µL 在羧甲基纤维素钠固体培养基上涂布分

离，长成明显菌落后划线分离，重复 3 次培养

获得纯培养菌落。 
纯培养菌落 26 ℃培养箱培养 7−14 d 后，使

用 1 g/L 的刚果红溶液染色 5 min 后使用 1 mol/L
的氯化钠溶液洗脱，观察水解圈存在情况，测量

水解圈与菌落直径，计算 Dc 值(水解圈直径/菌落

直径比值)作为衡量菌株分解纤维素能力强弱

的标准，拍照记录。 
1.2.2  菌种鉴定 

初步鉴定：将纯化后菌落送至浙江尚亚生

物技术有限公司进行鉴定。DNA 提取方法：真

菌 使 用 十 六 烷 基 三 甲 基 溴 化 铵

(cetyltrimethylammonium bromide, CTAB)法提

取 DNA，细菌使用重亚硫酸盐转化法提取 DNA。

真菌利用 PCR 扩增单菌落的内转录间隔区

(internal transcribed spacer, ITS)基因序列，引物

为真菌 ITS 基因通用引物 ITS1 (5′-TCCGTAG 
GTGAACCTGCGG-3′)和 ITS4 (5′-TCCTCCGC 
TTATTGATATGC-3′)；细菌利用 PCR 扩增单菌

落的 16S rRNA 基因序列，引物为细菌 16S rRNA
基因通用引物 27F (5′-AGAGTTTGATCCTGGC 
TCAG-3′)和 1492R (5′-GGTTACCTTGTTACG 

ACTT-3′)。PCR 反应体系(20 μL)：2×Taq Plus 
Master Mix Ⅱ 10 µL，上、下游引物(10 µmol/L)
各 1 µL，DNA 模板 0.2 µL，ddH2O 7.8 µL。PCR
反应条件：95 ℃预变性 3 min；95 ℃变性 15 s，
55 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 2 min，35 个循环；

72 ℃终延伸 1 min。 
载体测序鉴定：待单菌降解实验完成后，

综合得到的数据，选择降解能力优秀的纯培养

菌落，送至浙江尚亚生物技术有限公司。DNA
提取方法同初步鉴定的提取方法。真菌利用

PCR 扩增单菌落的 ITS 基因序列，细菌利用 PCR
扩增单菌落的 16S rRNA 基因序列，将扩增得

到的片段插入 pTOPO-T 载体，形成质粒后转进

感受态细胞扩增。载体克隆反应体系(10 µL)：
10×pTOPO-T Buffer 1 µL，pTOPO-T Vector 1 µL，
PCR 产物 1 µL，ddH2O 7 µL。载体克隆反应条

件：混匀后室温连接 5 min。扩增感受态细胞的

载体基因序列，引物为载体扩增通用引物 M13F 
(5′-TGTAAAACGACGGCCAGT-3′)和 M13R (5′-C 
AGGAAACAGCTATGACC-3′)。PCR 反应体系和

反应条件同初步鉴定的PCR反应体系和反应条件。 
测序后使用 BLAST 在线比对菌种，于

GenBank 登记序列号。 

1.3  酶活测定 
1.3.1  粗酶液制备 

真菌取 3 个直径 6 mm 菌饼接种于 100 mL
羧甲基纤维素钠液体培养基，细菌取 3 个直径

6 mm 菌饼接种于 100 mL LB 液体培养基，于

26 ℃、180 r/min 的摇床内避光培养 5 d 后，取

1 mL 液体培养基，在 4 ℃、7 000 r/min 条件下

离心 10 min，上清液即为粗酶液。 
1.3.2  酶活性测定 

酶活性测定均使用苏州梦犀生物医药科技

有限公司的试剂盒测定。其中内切-β-1,4-葡聚

糖酶活性和外切-β-1,4-葡聚糖酶活性测定均采
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用 3,5-二硝基水杨酸法，来测定内切-β-1,4-葡聚糖

酶/外切-β-1,4-葡聚糖酶催化羧甲基纤维素钠/微
晶纤维素降解产生的葡萄糖含量；酶活单位的

定义为每升粗酶液每分钟催化产生 1 µmoL 葡萄

糖为 1 个酶活单位，即 U/L。 
木质素过氧化物酶活性测定采用木质素过氧

化物酶催化天青脱甲基，在 651 nm 处测定吸光值

减少；酶活单位的定义为每升粗酶液在反应体系

中每分钟 A651变化 0.01 为 1 个酶活单位，即 U/L。 
锰过氧化物酶活性测定采用锰过氧化物酶

在 Mn2+存在条件下，将愈创木酚氧化为四邻甲

氧基连酚，在 465 nm 处有特征吸收峰；酶活单

位的定义为每升粗酶液每分钟氧化 1 µmoL 底物

愈创木酚所需的酶量为 1 个酶活单位，即 U/L。 
漆酶活性测定采用漆酶分解底物 2,2'-联氮-

双 -3-乙基苯并噻唑啉 -6-磺酸 [2,2ʹ-azino-bis(3- 
ethylbenzothiazoline-6-sulfonic acid), ABTS]产
生 ABTS 自由基，在 420 nm 处吸光系数远大于

底物，通过测定 ABTS 自由基增加速率可计算

漆酶活性；酶活单位的定义为每升粗酶液每分

钟氧化 1 µmoL 底物 ABTS 所需的酶量为 1 个

酶活单位，即 U/L。 

1.4  单菌落小麦秸秆降解试验 
1.4.1  小麦秸秆降解试验 

将 6 个直径 0.6 cm 菌饼接入灭菌后的小麦

秸秆培养基(秸秆质量记为 m)，26 ℃避光培养

12 d，回收秸秆培养基，过滤，80 ℃烘干 12 h 后

称量干质量(记为 M)，按照公式(1)计算干物质降

解率(Rm)。 
Rm=(m−M)/m×100%                         (1) 

式中，Rm为干物质降解率(%)，m 为秸秆质量(g)，
M 为降解后秸秆烘干质量(g)，100%为百分比换

算系数。 
1.4.2  木质纤维素组分降解率测定试验 

木质纤维素组分质量分数测定方法参考美

国国家可再生能源实验室(National Renewable 
Energy Laboratory, NREL)方法[18]和沈毅等[16]方

法做出的修改：取 0.2 g 植物材料(记为 m0)，加

入 20 mL 无水乙醇，60 ℃超声振荡萃取 2 h，
去上清后 80 ℃烘干 12 h。干燥后加入 3 mL 体

积分数为 72%的硫酸，摇匀后 30 ℃水浴 1 h。
加入 84 mL 蒸馏水，稀释硫酸体积分数至 4%，

转移到聚四氟乙烯耐压瓶中，烘箱中 121 ℃酸

解 2 h。使用砂芯漏斗抽滤，滤纸使用已烘干称

量的无灰定量滤纸(滤纸灰分重记为 a1)。滤渣

与滤纸一并转移至陶瓷坩埚，烘箱 80 ℃过夜烘

干后称量(记为 m1)，后置于马弗炉中 550 ℃煅

烧 4 h，冷却后称重(记为 m2)。取 2 mL 滤液，

加入 2.5 mL 质量分数为 4%的氢氧化钠，5.5 mL
蒸馏水中和至中性后，用葡萄糖试剂盒测定葡

萄糖质量分数(记为 Cglu)，用 3,5-二硝基水杨酸

法测定还原糖质量分数(记为 Crs)，计算纤维素、

半纤维素和木质素质量分数(分别记为 Ccel、Chem

和 Clig)，最后根据降解前组分质量分数(记为 C)
和降解后组分质量分数(记为 Cd)计算组分降解

率(记为 Rlc)。计算如公式(2–5)所示。 
Ccel=(Cglu×87×0.90×10−3)/m0×100%             (2) 
Chem=[(Crs−Cglu)×87×0.88×10−3]/m0×100%        (3) 
Clig=(m1−a1−m2)/m0×100%                     (4) 
Rlc=[1−(m×C)/(M×Cd)]×100%                  (5) 

式中，Ccel 为纤维素质量分数(%)，Cglu 为葡萄

糖质量分数(%)，m0 为植物材料初始质量(g)，
Chem 为半纤维素质量分数(%)，Crs 为还原糖质

量分数(%)，Clig 为木质素质量分数(%)，m1 为滤

渣滤纸烘干质量(g)，a1 为滤纸灰分质量(g)，m2

为煅烧后灰分质量(g)，Rlc 为组分降解率(%)，m
为降解前秸秆质量(g)，C 为降解前组分质量分

数(%)，M 为降解后秸秆烘干质量(g)，Cd 为降解

后组分质量分数(%)，0.90 为纤维素单糖转化系

数，87×10−3 为液体体积稀释倍数，0.88 为半纤

维素单糖转化系数，100%为百分比换算系数。 
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1.5  双菌互作试验 
比对单菌落降解结果和酶活测定结果，挑

选出具有相对较高的酶活性，并对木质纤维素

不同组分具有优秀降解效果的 4 种菌(FU2、
FU4、BA1、BA2)以分析菌株之间互相作用对

木质纤维素降解的影响。4 种菌株分别两两组

合进行双菌互作试验，配比以接入菌饼计算，

为 1:1。试验条件和各组分降解率测定步骤同单

菌落降解试验。 

1.6  复合菌群小麦秸秆降解试验 
根据酶活测定结果、单菌落降解结果和双

菌互作结果，组成复合菌群，三菌组合为 FU2 
FU4 BA1、FU4 BA1 BA2，四菌组合为 FU2 FU4 
BA1 BA2。复合菌群配比以接入菌饼计算，三

菌为 1:1:1，四菌考虑到菌种数量较多且真菌生

长速度较快，因此增加细菌初始比重，配比为

FU2:FU4:BA1:BA2=1:1:2:2。 
将 6 个直径 0.6 cm 菌饼接入灭菌后的小麦

秸秆培养基(三菌各 2 个，四菌组合中真菌各 1 个

细菌各 2 个)，26 ℃避光培养 12 d。干物质降解

率与木质纤维素组分降解率的测定与计算均与

单菌落时一致。 

1.7  降解前后小麦秸秆理化性质测定 
1.7.1  傅里叶红外光谱分析 

取降解前小麦秸秆样品和(FU2、FU4、BA1、
BA2) 4 菌组成的复合菌群降解样品，烘干后磨成

粉末，使用傅里叶红外光谱仪 (ThermoFisher 
Scientific 公司)分析。分辨率 4 cm−1，扫描次数

32 次，扫描波长 400−4 000 cm−1。 
1.7.2  X 射线衍射分析 

取降解前小麦秸秆样品和四菌(FU2、FU4、
BA1、BA2)组成的复合菌群降解样品，烘干后

磨成粉末，使用 X 射线衍射仪(Bruke 公司)分
析。扫描范围 5°−90°，扫描速度 5°/min。按照

公式(6)计算纤维素结晶度。 
D=(I002−Iam)/I002×100%                       (6) 

式中，D 为纤维素结晶度，I002 为 2θ=22.5°衍射

峰最大值(s−1)，Iam 为 2θ=18.0°衍射峰最小值

(s−1)，100%为百分比换算系数。 
1.7.3  冷场扫描电镜观察 

取降解前小麦秸秆粉末样品和四菌(FU2、
FU4、BA1、BA2)组成的复合菌群降解样品，

烘干后磨成粉末后用冷场扫描电镜(Hitachi 公司)
观察。加速电压：3.0 kV；放大倍数：1 000 倍、

20 000 倍。 
1.8  数据处理 

使用 SPSS 27 软件对不同菌株的酶活性和水

稻秸秆降解率进行方差齐性检验和显著性分析。 

2  结果与分析 
2.1  菌株分离筛选和鉴定 
2.1.1  菌株分离筛选 

本研究经分离、刚果红染色筛选，从黑翅土

白蚁菌圃中选出了 5株真菌与 3株细菌进行后续

试验，分别记为 FU1−FU5、BA1−BA3。这 8 株

菌均能产生纤维素水解透明圈，其菌落形态与透

明圈形态如图 1 所示，产生透明圈表明该菌落有

产生纤维素酶的能力，从而降解纤维素、产生多

糖类物质[19]。根据高榕等[20]的研究结果，以 Dc

值为标准的筛选方法，能初步地筛选出高纤维素

酶生产率的菌株，8 种菌 Dc 值如表 1 所示。 
2.1.2  菌种鉴定 

对分离、筛选得到的 8 株具有木质纤维素

降解能力的菌株进行分子生物学鉴定，结果(表 2)
显示这 8 株菌分别是青霉属(Penicillium) 2 种、紫

霉属(Purpureocillium) 1 种、曲霉属(Aspergillus) 
1 种、弯孢聚壳霉属(Eutypella) 1 种、芽孢杆菌属

(Bacillus) 1 种、埃希氏菌属(Escherichia) 1 种、寡

养单胞菌属(Stenotrophomonas) 1 种。 
2.2  酶活测定 

八株菌的纤维素酶活性如表 3、图 2 所示。结

果表明，FU1、FU2、FU4、FU5 的内切-β-1,4-葡 
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图 1  八株菌的菌落形态与透明圈形态   A: FU1. B: FU2. C: FU3. D: FU4. E: FU5. F: BA1. G: BA2. H: 
BA3. *图片为刚果红染色结果. 
Figure 1  Morphologies of colony and transparent zone of eight strains. A: FU1. B: FU2. C: FU3. D: FU4. E: 
FU5. F: BA1. G: BA2. H: BA3. The image with * shows the results of Congo red staining. 
 
表 1  八株菌的 Dc 值 
Table 1  Dc values of eight strains 
Strain number Dc values 

FU1 1.62±0.05 
FU2 1.36±0.01 
FU3 1.28±0.01 
FU4 1.01±0.01 
FU5 1.03±0.01 
BA1 1.44±0.01 
BA2 2.50±0.06 
BA3 1.13±0.03 

聚糖酶酶活显著高于其他菌株，表明其具有较

强的纤维素链切割能力；而 BA2、BA1、FU4
的外切 -β-1,4-葡聚糖酶酶活显著高于其他菌

株，表明其具有较强的纤维素末端水解能力。 
八株菌的木质素过氧化物酶、锰过氧化物

酶和漆酶活性如表 4、图 3–5 所示。结果表明，

FU1、FU2、FU4、BA2、BA3 木质素过氧化物

酶活性显著高于其他菌株，表明其具有较强的

木质素降解能力；FU5、FU4、BA3 锰过氧化物 
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表 2  八株菌鉴定结果 
Table 2  Identification results of eight strains 
Strain number GenBank accession number Similar species (GenBank accession number) Similarity (%) 
FU1 PP140834 Penicillium sp. (MK246010) 99.10 
FU2 PP126516 桔青霉 Penicillium citrinum (MN788102) 100.00 
FU3 PP140833 Purpureocillium sp. (OR225858) 99.50 
FU4 PP140832 红绶曲霉 Aspergillus nomiae (MH279419) 100.00 
FU5 PP140835 Eutypella sp. (KT868952) 98.57 
BA1 PP140842 枯草芽孢杆菌 Bacillus subtilis (KY766067) 99.74 
BA2 PP140843 大肠杆菌 Escherichia coli (CP027449) 99.93 
BA3 PP140844 Stenotrophomonas sp. (CP051467) 99.47 
 
表 3  八株菌的纤维素酶活性 
Table 3  Cellulase activities of eight strains 
Strain number Strain name Endo-1,4-β-glucanases activity (U/L) Exo-1,4-β-glucanases activity (U/L) 
FU1 Penicillium sp. 30.33±0.24d 5.45±0.05d 
FU2 Penicillium citrinum 52.37±0.17a 5.53±0.05d 
FU3 Purpureocillium sp. 9.93±0.12e 5.35±0.00e 
FU4 Aspergillus nomiae 31.89±0.00c 5.96±0.05c 
FU5 Eutypella sp. 47.76±0.46b 5.27±0.08e 
BA1 Bacillus subtilis 4.95±0.00g 8.29±0.08b 
BA2 Escherichia coli 8.10±0.12f 10.09±0.09a 
BA3 Stenotrophomonas sp. 4.71±0.08g 5.16±0.05f 
表中数值为平均值±标准差，同列不同小写字母表示不同组间的酶活性差异(P<0.05) 
The values in the table are mean ± standard deviation, different lowercase letters on the column indicate differences in enzyme 
activity (P<0.05). 
 

 
 

图 2  八株菌的纤维素酶活性   图中柱高度为平均

值±标准差，同颜色柱不同小写字母表示不同组间

的酶活差异(P<0.05) 
Figure 2  Cellulase activities of eight strains. The 
column height in the figure is the mean ± standard 
deviation, different lowercase letters on the same 
colored column indicate differences in enzyme 
activity between different groups (P<0.05). 

酶活性显著高于其他菌株，表明其具有较强的

木质素、叠氮化合物、多环芳烃降解能力；FU5、

BA1、BA3 漆酶活性显著高于其他菌株，表明

其具有较强的木质素等芳香族高分子化合物降

解能力。 

2.3  单菌落小麦秸秆降解试验 
单独降解木质纤维素时，8 株菌均表现出

了一定的降解能力(表 5)。FU5 在干物质降解能

力上显著高于其他菌株，达到 20.95%；FU4、

FU2、FU3 的纤维素降解率显著高于其他菌株，

其中 FU4 的降解率最高，可以降解 47.03%的纤

维素；BA1、BA2、BA3 三株细菌在半纤维素降

解率方面显著强于其他菌株，其中 BA1 的降解

率最高，可降解 64.87%的半纤维素；BA2、FU2、 
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表 4  八株菌的木质素相关酶活性 
Table 4  Lignin correlated enzyme activities of eight strains 
Strain number Strain name Lignin peroxidase activity 

(U/L) 
Manganese peroxidase 
activity (U/L) 

Laccase activity (U/L) 

FU1 Penicillium sp. 1.50±0.25a 0.83±0.00ef 52.47±5.35d 
FU2 Penicillium citrinum 1.58±0.14a 0.55±0.24f 37.04±8.12d 
FU3 Purpureocillium sp. 0.75±0.25b 1.10±0.24de 86.43±5.35d 
FU4 Aspergillus nomiae 1.33±0.14a 2.89±0.00b 27.78±0.00d 
FU5 Eutypella sp. 0.92±0.14b 3.30±0.00a 125 380.40±24.35a 
BA1 Bacillus subtilis 0.08±0.14c 1.38±0.24d 108 419.14±13.66b 
BA2 Escherichia coli 1.42±0.29a 1.10±0.24de 9.26±0.00d 
BA3 Stenotrophomonas sp. 1.42±0.29a 2.07±0.41c 7 232.06±16.04c 

表中数值为平均值±标准差，同列不同小写字母表示不同组间的酶活性差异(P<0.05) 
The values in the table are mean ± standard deviation, different lowercase letters on the column indicate differences in enzyme 
activity (P<0.05). 
 

 
 
图 3  八株菌的木质素过氧化物酶活性   不同小写

字母表示不同组间的酶活差异(P<0.05) 
Figure 3  Lignin peroxidase activities of eight 
strains. Different lowercase letters on the column 
indicate differences in enzyme activity (P<0.05). 
 
BA3 在木质素降解率方面显著高于其他菌株，其

中最优秀的 BA2 可降解 26.20%的木质素。 

2.4  双菌互作试验 
以单菌落小麦秸秆干物质与木质纤维素组

分的降解率作为主要依据，参考酶活测定结果

和水解圈 Dc 值，选取 FU2、FU4、BA1、BA2
这 4 株菌进行共生菌互作试验。将上述 4 株菌

两两组合进行试验，结果如表 6 所示。4 种 

 
 
图 4  八株菌株的锰过氧化物酶活性   不同小写

字母表示不同组间的酶活差异(P<0.05) 
Figure 4  Mn-dependent peroxidase activities of 
eight strains. Different lowercase letters on the column 
indicate differences in enzyme activity (P<0.05). 
 
菌株之间的互相作用均对木质纤维素降解产生

影响，其中 1 种真菌加 1 种细菌的 4 种配比方式

相对于其中各组分单独降解，降解各组分的能力

更为均衡，干物质降解率显著升高；2 种真菌组

合和 2 种细菌组合木质素降解率显著升高。双菌

互作试验证明，筛选出的 4 种菌株之间能共同参

与降解木质纤维素，不同菌株之间产生的相互作

用有利于木质纤维素不同组分的进一步降解。 
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图 5  八株菌的漆酶活性   不同小写字母表示不

同组间的酶活差异(P<0.05) 
Figure 5  Laccase activities of eight strains. 
Different lowercase letters on the column indicate 
differences in enzyme activity (P<0.05). 
 

在各组合方式中，FU4+BA1 的组合干物质

降解率和综合降解能力最优秀，因此，多菌组

合降解木质纤维素应当考虑在 FU4+BA1 组合

的基础上继续增加其他菌株来进一步提高木质

纤维素降解率。 

2.5  复合菌群小麦秸秆降解试验 
组成复合菌群后(表 7)，所有多菌组合干物质

降解率、木质素降解率相较单菌株降解均有了显著

提升，其中 FU4+BA1/2 三菌组合和 FU2/4+BA1/2

四菌组合干物质降解率相较双菌有显著提升。

在所有组合中，干物质降解率和纤维素降解率

最高的是 FU2/4+BA1/2 组合，干物质降解率达

到 24.35%，纤维素降解率达到 47.24%；半纤维

素降解率最高的仍为单菌株 BA1；木质素降解率

最高的是 FU4+BA1/2、FU2+BA2、FU2/4+BA1、
FU4+BA1、FU2/4+BA1/2 这 5 个组合，降解率

达到 32.72%−35.48%。综合来看，FU2/4+BA1/2
四菌组合的小麦秸秆综合降解能力最为优秀，

存在潜在的开发价值。 

2.6  四菌复合菌群组合降解前后小麦秸秆

理化性质变化 
2.6.1  傅里叶红外光谱分析结果 

经四菌复合菌群组合降解后，小麦秸秆木

质纤维素红外光谱特征峰透过率出现明显上升

(图 6)。 
变化主要集中在 1 000−3 700 cm−1 附近，其

中 1 066 cm−1 附近红外吸收峰与半纤维素和纤

维素中的 C−O 拉伸有关；1 235 cm−1 附近红外

吸收峰与木质素-半纤维素复合物中的 O=C−C
伸缩振动有关[21-22]，说明小麦秸秆中纤维素、

半纤维素与木质素复合结构被破坏，纤维素、

半纤维素与木质素产生分离。 
 
表 5  小麦秸秆干物质与木质纤维素组分的单菌落降解率 
Table 5  Single strain degradation rate of dry matter and lignocellulose components in wheat straw 
Strain 
number 

Strain name Degradability of dry 
matter (%) 

Degradability of 
cellulose (%) 

Degradability of 
hemicellulose (%) 

Degradability of 
lignin (%) 

FU1 Penicillium sp. 17.15±0.70b 43.12±1.79bc 15.16±2.07d 9.46±2.29e 
FU2 Penicillium citrinum 16.82±0.91b 44.16±1.74ab 8.33±2.51e 22.09±0.63b 
FU3 Purpureocillium sp. 17.06±2.03b 44.27±1.60ab 5.48±2.29ef 16.01±0.74d 
FU4 Aspergillus nomiae 18.00±0.78b 47.03±1.60a 3.56±0.94f 17.56±3.69cd 
FU5 Eutypella sp. 20.95±1.10a 40.01±4.80c 4.10±1.96ef 11.23±1.55e 
BA1 Bacillus subtilis 18.61±0.55b 35.36±0.72d 64.87±0.36a 10.45±1.23e 
BA2 Escherichia coli 18.37±1.09b 31.87±0.48d 48.22±1.90b 26.20±3.23a 
BA3 Stenotrophomonas sp. 17.39±1.07b 31.80±2.54d 40.47±6.44c 20.01±1.23bc 
表中数值为平均值±标准差，同列不同小写字母表示不同组间的降解率差异(P<0.05) 
The values in the table are the mean ± standard deviation, different lowercase letters in the same column indicate differences in 
degradation rates between different groups (P<0.05). 
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表 6  双菌互作降解结果 
Table 6  Degradation results of dual strains interaction 
Strain number Strain name Degradability of dry 

matter (%) 
Degradability of 
cellulose (%) 

Degradability of 
hemicellulose (%) 

Degradability of 
lignin (%) 

FU2+BA1 / 21.09±0.19ab 46.88±2.40a 15.43±2.18f 26.73±0.65de 
FU2+BA2 / 19.99±0.70bc 38.89±1.39c 27.21±3.27e 35.34±1.43a 
FU4+BA1 / 21.90±0.68a 43.26±1.77b 34.56±4.05d 34.07±2.63ab 
FU4+BA2 / 20.93±1.72ab 44.82±3.27ab 30.03±5.87de 31.27±2.14bc 
FU2+FU4 / 19.66±0.48bcd 44.97±1.50ab 6.78±1.53gh 32.15±0.11bc 
BA1+BA2 / 19.31±0.48cde 35.79±0.70d 58.07±3.71b 29.48±1.42cd 
FU2 Penicillium citrinum 16.82±0.91f 44.16±1.74b 8.33±2.51g 22.09±0.63f 
FU4 Aspergillus nomiae 18.00±0.78ef 47.03±1.60a 3.56±0.94h 17.56±3.69g 
BA1 Bacillus subtilis 18.61±0.55cde 35.36±0.72d 64.87±0.36a 10.45±1.23h 
BA2 Escherichia coli 18.37±1.09de 31.87±0.48e 48.22±1.90c 26.20±3.23e 
表中数值为平均值±标准差，同列不同小写字母表示不同组间的降解率差异(P<0.05). /表示菌株组合，不标注具体学名 
The values in the table are the mean ± standard deviation, different lowercase letters in the same column indicate differences in 
degradation rates between different groups (P<0.05). / represents the combination of strains, not marked with specific 
scientific name. 
 
表 7  小麦秸秆干物质与木质纤维素组分的复合菌群降解率 
Table 7  Degradation rate of composite strains of dry matter and lignocellulose components in wheat straw 
Strain number Strain name Degradability of 

dry matter (%) 
Degradability of 
cellulose (%) 

Degradability of 
hemicellulose (%) 

Degradability of 
lignin (%) 

FU2/4+BA1 / 23.19±0.88ab 41.66±1.97de 26.57±1.04ef 35.07±0.60ab 
FU4+BA1/2 / 23.71±0.54a 42.21±1.43cd 22.42±2.97f 35.48±0.39a 
FU2/4+BA1/2 / 24.35±0.92a 47.24±2.59a 35.75±2.43d 32.72±3.20abc 
FU2 Penicillium citrinum 16.82±0.91i 44.16±1.74bcd 8.33±2.51h 22.09±0.63g 
FU4 Aspergillus nomiae 18.00±0.78hi 47.03±1.60a 3.56±0.94i 17.56±3.69h 
BA1 Bacillus subtilis 18.61±0.55ghi 35.36±0.72f 64.87±0.36a 10.45±1.23i 
BA2 Escherichia coli 18.37±1.09hi 31.87±0.48g 48.22±1.90c 26.20±3.23f 
FU2+BA1 / 21.09±0.19cd 46.88±2.40ab 15.43±2.18g 26.73±0.65ef 
FU2+BA2 / 19.99±0.70def 38.89±1.39e 27.21±3.27e 35.34±1.43a 
FU4+BA1 / 21.90±0.68bc 43.26±1.77cd 34.56±4.05d 34.07±2.63abc 
FU4+BA2 / 20.93±1.72cde 44.82±3.27abc 30.03±5.87e 31.27±2.14cd 
FU2+FU4 / 19.66±0.48efg 44.97±1.50abc 6.78±1.53hi 32.15±0.11bcd 
BA1+BA2 / 19.31±0.48fgh 35.79±0.70f 58.07±3.71b 29.48±1.42de 
表中数值为平均值±标准差，同列不同小写字母表示不同组间的降解率差异(P<0.05). /表示菌株组合，不标注具体学名 
The values in the table are the mean ± standard deviation, different lowercase letters in the same column indicate differences in 
degradation rates between different groups (P<0.05). / represents the combination of strains, not marked with specific 
scientific name. 
 

1 160 cm−1 附近红外吸收峰与碳链中的

C−O−C 伸缩振动有关[21]，说明在复合菌群的降

解作用下，小麦秸秆中部分碳链结构受到破坏，

分子聚合度下降。 

1 316 cm−1 附近红外吸收峰与纤维素中的

CH2 基团摇摆振动有关；1 375 cm−1 附近红外吸

收峰与纤维素中的 C−H 弯曲振动相关[21-22]，说

明小麦秸秆中部分纤维素发生降解。 
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图 6  复合菌群组合降解前后小麦秸秆傅里叶红外

光谱 
Figure 6  FTIR spectra of wheat straw before and 
after composite strains combined degradation. 
 

1 428 cm−1 附近红外吸收峰与芳环拉伸引起

的碳氢键平面变形有关；1 515、1 606、1 655 cm−1

附近红外吸收峰与芳环 C−C 拉伸、芳香族骨架

C=C 与 C=N 的拉伸振动、O−H 共轭 C−O 基团

的伸缩振动有关[21-23]，说明复合菌群对小麦秸

秆中木质素的芳香族骨架、木质素的主要化学

键 β−O−4 造成了破坏。 
2 921 cm−1 附近红外吸收峰与纤维素中的

氢键和甲基与亚甲基中的碳氢键振动有关；   
3 400 cm−1 附近红外吸收峰与−OH 基团伸缩振

动有关[22]，说明在复合菌群的降解作用下，小

麦秸秆中的氢键受到破坏 
2.6.2  X 射线衍射分析结果 

经四菌复合菌群组合降解后，小麦秸秆木

质纤维素 XRD 特征峰出现明显下降(图 7)。在

纤维素结晶区衍射峰处(2θ=22.5°)和纤维素无

定形区衍射峰处(2θ=18.0°)[24]均存在明显下降；

小 麦 秸 秆 纤 维 素 结 晶 度 从 37.40% 降 低 至

32.97%，说明该复合菌群有较强的对纤维素降

解利用能力。 

 
 
图 7  复合菌群组合降解前后小麦秸秆 X 射线衍

射图谱 
Figure 7  XRD patterns of wheat straw before and 
after composite strains combined degradation. 

 
2.6.3  降解前后小麦秸秆微观结构分析 

扫描电镜观察发现(图 8)，复合菌群降解后

小麦秸秆表面由相对光滑变为相对粗糙多孔，

纤维结构崩裂扭曲成絮状褶皱，产生大量裂缝

和突起，并崩解为众多小碎片，推测在菌群释

放的木质纤维素酶的化学催化作用和真菌菌丝

深入秸秆内部所造成的物理破坏作用的联合影

响下，秸秆的结构受到了严重破坏，从微观结

构的变化上表明复合菌群对木质纤维素存在良

好的降解能力。 

3  讨论与结论 
近年来，环境保护日益受到重视，充分利

用农林废弃物、开发绿色生物质能源得到了广泛

关注。其中，利用微生物处理小麦秸秆取得了一

定的进展，但以往的研究多选择从腐木、土壤腐

殖层筛选木质纤维素降解菌。例如，Knežević
等[25]选取无柄林芝(Ganoderma resinaceum)作
为麦秆聚合物的生物处理菌，发现在 15 d 时该菌

对纤维素、半纤维素、木质素的降解率可分别达

33.8%、38.8%、37.9%，干物质降解率可达 17.3%； 
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图 8  复合菌群组合降解前后小麦秸秆扫描电镜图像   A：降解前小麦秸秆 1 000 倍放大. B：降解后

小麦秸秆 1 000 倍放大. C：降解前小麦秸秆 20 000 倍放大. D：降解后小麦秸秆 20 000 倍放大 
Figure 8  SEM images of wheat straw before and after composite strains combined degradation. A: 1 000× 
magnification of wheat straw before degradation. B: 1 000× magnification of wheat straw after degradation. 
C: 20 000× magnification of wheat straw before degradation. D: 20 000× magnification of wheat straw after 
degradation. 
 
任强等[26]选取产酸克雷伯氏菌(Klebsiella oxytoca)
对麦秆粉末进行生物降解，发现在 10 d 时对半

纤维素、木质素的降解效果显著，降解率分别

为 39.9%和 21.8%。本研究从黑翅土白蚁菌圃内

分离筛选木质纤维素降解菌构建复合菌群，发

现它们对纤维素、半纤维素、木质素均具有较

好的降解能力，在 12 d 内对纤维素、半纤维素、

木质素的降解率分别达到了 47.24%、35.75%和

32.72%，由于小麦秸秆中纤维素占比较高，因

此干物质降解率达到了 24.35%。其中，BA1 单

菌对半纤维素的降解率达到了 64.87%。说明本

研究所使用的复合菌群的纤维素降解率和干物

质降解率更高，BA1 菌株的半纤维素降解能力

更高。 
在自然环境中和常见的堆肥情况下，小麦

秸秆的降解并非单菌落降解的结果，Wei 等[27]

通过向堆肥中接种放线菌，提高木质纤维素降

解能力的研究结果表明，具备不同酶系的菌种

组合能够利用不同碳源进行代谢，更好地打破

木质素、纤维素、半纤维素聚合而成的复杂木

质素屏障，以实现更均衡地对木质纤维素进行

降解。Kolasa 等[28]研究发现，将里氏木霉分别

与黑曲霉等 3 种曲霉混合培养后，可以有效提

升小麦秸秆降解率，效果相比单菌落有 80%左
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右的提升。在本研究中，将产酶种类和产酶量

不同、对木质纤维素有不同降解效果的菌种组

合成复合菌群，发现 FU2、FU4、BA1、BA2
这 4 株菌组成的复合菌群显著地提高了干物质

降解率、纤维素降解率和木质素降解率，而且

木质纤维素各组分降解较为均衡，总体而言对

木质纤维素有更好的降解能力。 
通过红外光谱研究发现，复合菌群能够对

小麦秸秆中木质素的芳香族骨架、木质素的部

分重要化学键、木质素-半纤维素-纤维素复合结

构和木质纤维素分子间作用力均有明显破坏。

这些结构的破坏，说明木质素、半纤维素、纤

维素本身受到降解的同时，也使纤维素、半纤

维素和木质素之间的连接被破坏，即阻碍木质

纤维素降解的“屏障”被破坏，使纤维素向外暴

露，释放更多酶切位点供酶结合，从而实现更

快速地降解[29]。通过 X 射线衍射图谱研究发现，

复合菌群能够降低小麦秸秆中的纤维素结晶

度，说明复合菌群能够通过物理化学处理的方

法将结晶纤维素转化为无定形纤维素并进一步

降解，纤维素的无定形区域能够吸附水，降解

速率更快，进一步有利于后续降解[30]。通过扫

描电镜所见的微观结构也证实复合菌群对小麦

秸秆物理结构的破坏效果非常显著，降解后的

秸秆表面粗糙且蓬松，不仅利于内部木质纤维

素的暴露，也利于降解酶的附着[31]。 
综上所述，本研究从黑翅土白蚁巢内菌圃

中分离筛选得到 8 株具有降解木质纤维素能力

的菌株，并根据降解能力和产酶能力挑选部分

菌株组合成复合菌群，其中由桔青霉、红绶曲

霉、枯草芽孢杆菌、大肠杆菌组成的复合菌群

对小麦秸秆有着较强的降解能力，在 12 d 内对

纤维素、半纤维素、木质素的降解率分别达到

了 47.24%、35.75%和 32.72%，干物质降解率达到

了 24.35%，并能在理化层面上显著破坏木质纤

维素结构，在生物降解秸秆上具有潜在的开发

价值。 
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