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摘　要：本研究旨在探讨干酒糟及其可溶物（ＤＤＧＳ）和豆粕混合饲料蛋白质二级结构与瘤胃降
解特性的关系。选用３头安装永久性瘤胃瘘管的荷斯坦奶牛为试验动物，将ＤＤＧＳ、豆粕按照不
同比例（ＤＤＧＳ∶豆粕分别为１００∶０、７０∶３０、５０∶５０、３０∶７０、０∶１００）混合，作为混合饲料样品。通过尼
龙袋法测定样品的粗蛋白质瘤胃降解参数及有效降解率，采用傅里叶变换红外光谱技术测定样

品的蛋白质二级结构。结果表明：混合饲料样品的蛋白质二级结构中 α－螺旋／β－折叠与饲料
粗蛋白质有效降解率具有显著的正相关关系（ｒ＝０．９７６５，Ｐ＝０．００４３）。可见，可以通过测定
蛋白质二级结构来预测混合饲料粗蛋白质有效降解率，蛋白质 α－螺旋／β－折叠越高，饲料粗
蛋白质有效降解率越高。
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　　蛋白质是反刍动物最重要的营养物质之一，
有关蛋白质的各类研究也一直是比较热门的课

题。分析蛋白质的传统方法是用化学分析来测定

蛋白质的化学组成，从而预测蛋白质的营养价值。

然而，传统的化学分析方法破坏了蛋白质空间结

构，不能够揭示蛋白质的分子结构与其营养特性

的关系［１－２］。饲料蛋白质的营养价值和降解特性

与其二级结构有密切的联系［３］。蛋白质二级结构

包括 α－螺旋、β－折叠、β－转角及无规则卷曲，
Ｙｕ等［４］研究结果显示，不同的蛋白质源具有不同

比例和百分率的 α－螺旋、β－折叠。研究蛋白质
的二级结构才能全面揭示蛋白质的降解特性［５］。

　　傅里叶变换红外光谱（Ｆｏｕｒｉｅｒｔｒａｎｓｆｏｒｍｉｎｆｒａ
ｒｅｄｓｐｅｃｔｒｏｓｃｏｐｙ，ＦＴＩＲ）是近年来才发展起来的一
种蛋白质二级结构分析测试新技术，它具有快速、

直接、不破坏样品化学结构等特点［６］。目前用该

方法测定饲料化学组成，建立饲料蛋白质二级结

构与饲料降解特性的研究还是很少的，并且前人

都只研究了单一饲料原料的分析测定，关于混合

饲料研究还鲜有报道。因此，本试验探讨干酒糟

及其可溶物（ＤＤＧＳ）和豆粕混合饲料蛋白质二级
结构与瘤胃降解特性的关系，为研究蛋白质二级

结构和蛋白质营养价值关系提供参考。

１　材料与方法
１．１　试验动物和饲粮
　　选取３头健康、体重为（５００±１０）ｋｇ、装有永
久性瘤胃瘘管的干奶期中国荷斯坦奶牛为试验动

物。试验牛的饲粮参照我国《奶牛饲养标准》

（ＮＹ／Ｔ３４—２００４）配制，试验饲粮组成及营养水
平见表 １。试验期间，每日饲喂 ２次（０８：００和
１６：００），自由饮水，单槽饲养。
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表１　试验饲粮组成及营养水平（风干基础）
Ｔａｂｌｅ１　Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎａｎｄｎｕｔｒｉｅｎｔｌｅｖｅｌｓｏｆ
ｔｈｅｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌｄｉｅｔ（ａｉｒｄｒｙｂａｓｉｓ） ％

项目 Ｉｔｅｍｓ 含量 Ｃｏｎｔｅｎｔ

原料 Ｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓ
玉米 Ｃｏｒｎ １３．２２
麦麸 Ｗｈｅａｔｂｒａｎ ３．７６
糖蜜 Ｍｏｌａｓｓｅｓｂｅｅｔ ０．９９
豆粕 Ｓｏｙｂｅａｎｍｅａｌ ３．１５
干酒糟及其可溶物 ＤＤＧＳ ５．３７
棉籽粕 Ｃｏｔｔｏｎｓｅｅｄｍｅａｌ ２．０６
玉米蛋白粉 Ｃｏｒｎｇｌｕｔｅｎｍｅａｌ ７．４４
玉米胚芽粕 Ｃｏｒｎｇｅｒｍｍｅａｌ ４．９７
预混料 Ｐｒｅｍｉｘ１） ０．５０
羊草 Ｃｈｉｎｅｎｓｉｓｗｉｌｄｒｙｅ ４２．７２
玉米青贮 Ｃｏｒｎｓｉｌａｇｅ １５．８２
合计 Ｔｏｔａｌ １００．００
营养水平 Ｎｕｔｒｉｅｎｔｌｅｖｅｌｓ２）

泌乳净能 ＮＥＬ／（ｋＪ／ｋｇ） ５４３９．２
粗蛋白质 ＣＰ １４．４
中性洗涤纤维 ＮＤＦ ４９．２
酸性洗涤纤维 ＡＤＦ ３０．６
钙 Ｃａ ０．６
磷 Ｐ ０．４

　　１）预混料为每千克饲粮提供 Ｔｈｅｐｒｅｍｉｘｐｒｏｖｉｄｅｄｔｈｅ
ｆｏｌｌｏｗｉｎｇｐｅｒｋｇｏｆｔｈｅｄｉｅｔ：ＶＡ８０００００ＩＵ，ＶＤ７０００００ＩＵ，
ＶＥ１００００ＩＵ，Ｆｅ１６００ｍｇ，Ｃｕ１５００ｍｇ，Ｚｎ１００００ｍｇ，Ｍｎ
３５００ｍｇ，Ｓｅ８０ｍｇ，Ｉ１２０ｍｇ，Ｃｏ５０ｍｇ。
　　２）泌乳净能为计算值，其余为实测值。ＮＥＬｗａｓａｃａｌ
ｃｕｌａｔｅｄｖａｌｕｅ，ｗｈｉｌｅｔｈｅｏｔｈｅｒｓｗｅｒｅｍｅａｓｕｒｅｄｖａｌｕｅｓ．

１．２　试验材料与设计
　　豆粕和 ＤＤＧＳ采购于市场，产地均为黑龙江
省哈尔滨市。ＤＤＧＳ和豆粕置于 ６５℃烘干至恒
重，粉碎过２ｍｍ孔筛。将 ＤＤＧＳ、豆粕按照不同
比例［ＤＤＧＳ∶豆粕分别为 １００∶０（Ｄ组）、７０∶３０
（Ｄ７０Ｓ３０组）、５０∶５０（Ｄ５０Ｓ５０组）、３０∶７０（Ｄ３０Ｓ７０
组）、０∶１００（Ｓ组）］充分混匀，形成 ５组混合饲料
样品。

１．３　试验方法
１．３．１　瘤胃尼龙袋方法
　　准确称取４ｇ样品放入已经称重的尼龙袋中，
每组样品３个重复，以投入每头牛瘤胃瘘管的２个
尼龙袋为１个重复。将尼龙袋经瘘管全部投入瘤
胃中，在瘤胃中培养０、２、４、８、１６、２４、４８ｈ后取出。

取出的尼龙袋用流水缓慢冲洗，直到水澄清为止，

于６５℃烘干至恒重，将尼龙袋中的残余物磨碎
（通过１ｍｍ筛网），测定粗蛋白质（ＣＰ）的含量。
１．３．２　红外光谱分析
　　称量２ｍｇ干燥的饲料样品，加入适量溴化钾
至２００ｍｇ左右，用玛瑙研钵研成粉末，充分混匀，
用红外专用压片机压成薄片。用傅里叶变换红外

光谱仪（ＦＴＩＲ－８４００Ｓ）（日本岛津公司）扫描样
品，扫描波段４０００～４００ｃｍ－１，分辨率为４ｃｍ－１，

扫描次数６４。
１．４　数据分析与计算
１．４．１　饲料 ＣＰ有效降解率计算

ＣＰ有效降解率（％）＝［（降解前
样品 ＣＰ含量 －降解后样品 ＣＰ含量）／

降解前样品 ＣＰ含量］×１００。
１．４．２　ＣＰ瘤胃降解参数计算
　　待测饲料 ＣＰ降解率参照 Φｒｓｋｏｖ等［７］提出的

瘤胃动力学数学指数模型计算：

Ｙ＝ａ＋ｂ×（１－ｅ－ｃｔ）。
　　式中：Ｙ为尼龙袋在瘤胃中滞留 ｔ时间后的饲
料 ＣＰ降解率（％），ａ为快速降解部分（％），ｂ为
慢速降解部分（％），ｃ为 ｂ的降解速率（％／ｈ），ｔ
为瘤胃中滞留时间（ｈ）。下式同。
　　ＣＰ有效降解率的计算公式为：

Ｐ＝ａ＋［ｂ×ｃ／（ｃ＋ｋ）］。
　　式中：Ｐ为饲料 ＣＰ有效降解率（％），ｋ为待
测饲料的瘤胃流通速率常数（％／ｈ），此处取
６％／ｈ［８］。
　　非降解部分的计算公式为：

ｗ＝１－（ａ＋ｂ）。
　　式中：ｗ为非降解部分（％）。
１．４．３　谱图处理
　　用岛津公司的 ＩＲＳｏｌｕｔｉｏｎ１．１０数据处理软件
分析位于１７００～１６００ｃｍ－１波段属于酰胺Ⅰ带特
征峰的图谱，进行基线校正，并做二阶导数和傅里

叶去卷积图谱。用 Ｏｒｉｇｉｎ８软件对样品的二阶导
数和去卷积图谱进行曲线拟合，各子峰的峰位由

二阶导数图谱确定。各子峰与二级结构对应关

系：１６５８～１６５０ｃｍ－１为 α－螺旋；１６４０～
１６１０ｃｍ－１为 β－折叠；１７００～１６６０ｃｍ－１为 β－
转角；１６５０～１６４０ｃｍ－１为无规则卷曲［９］。根据

各二级结构组分指定的子峰的积分面积计算其含

量（相对百分含量）。

４６７２
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１．５　数据统计分析
　　用 ＳＡＳ９．１３软件非线性回归（ＮＬＩＮ）程序计
算 ａ、ｂ、ｃ值，利用软件包中的平衡试验设计进行
方差分析，运用 Ｄｕｎｃａｎ氏法进行多重比较，结果
以平均值 ±标准差表示。

２　结　果
２．１　ＣＰ瘤胃降解参数及有效降解率
　　由表２可知，５组饲料样品 ＣＰ在瘤胃中的动
态降解参数及有效降解率存在一定差异。饲料ＣＰ
有效降解 率 按 Ｄ组、Ｄ７０Ｓ３０组、Ｄ５０Ｓ５０组、
Ｄ３０Ｓ７０组、Ｓ组的顺序依次增高，从２３．０９％增长
到５４．１９％，这是因为豆粕的比例逐渐上升，而

ＤＤＧＳ的比例逐渐下降。
２．２　样品酰胺Ⅰ带的拟合分析结果
　　对样品的原谱曲线进行拟合，蛋白质酰胺Ⅰ
带的拟合结果如图 １所示，据此计算得出的蛋白
质二级结构４种构型的含量见表３。可知，Ｄ组、
Ｄ７０Ｓ３０组 α－螺旋含量较低，分别为 １５．７３％、
１７．０９％，显著低于其他３组（Ｐ＜０．０５）。Ｄ３０Ｓ７０
组和 Ｓ组的 β－折叠含量较高，分别为２８．５０％和
３１．０２％，显著高于其他 ３组（Ｐ＜０．０５）。α－螺
旋／β－折叠从 Ｄ组到 Ｓ组呈上升趋势，变化范围
在０．７４～１．１５之间，除 Ｄ７０Ｓ３０组和 Ｄ５０Ｓ５０组
差异不显著（Ｐ＞０．０５）外，其他各组之间差异均显
著（Ｐ＜０．０５）。

表２　饲料粗蛋白质的瘤胃降解参数及有效降解率
Ｔａｂｌｅ２　ＲｕｍｅｎｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎｐａｒａｍｅｔｅｒｓａｎｄｅｆｆｉｃｉｅｎｔｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎｒａｔｅｏｆＣＰｉｎｆｅｅｄｓ

项目

Ｉｔｅｍｓ

组别 Ｇｒｏｕｐｓ

Ｄ Ｄ７０Ｓ３０ Ｄ５０Ｓ５０ Ｄ３０Ｓ７０ Ｓ

ａ／％ ９．８７±０．９２ｄ １７．５６±０．０１ａ １６．９７±０．１３ｂ ８．６４±０．０４ｅ １０．４１±０．１９ｃ

ｂ／％ ７５．９４±２．４１ｂ ６７．０８±０．８１ｃ ６８．１５±２．２６ｃ ７４．３２±０．４５ｂ ８７．６３±０．１８ａ

ｗ／％ １４．２０±２．５０ａ １５．３６±０．８２ａ １４．８９±２．３４ａ １７．０５±０．４９ａ １．９７±０．０１ｂ

ｃ／（％／ｈ） １．２７±０．０４ｅ １．５７±０．０２ｄ ２．１９±０．１８ｃ ６．２３±０．０１ａ ５．９９±０．０３ｂ

有效降解率

Ｅｆｆｉｃｉｅｎｔｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎｒａｔｅ／％ ２３．０９±０．２１ｅ ３１．４４±０．０４ｄ ３５．１３±０．３５ｃ ４６．４８±０．２９ｂ ５４．１９±０．２１ａ

　　ａ为快速降解部分，ｂ为慢速降解部分，ｃ为ｂ的降解速率，ｗ为非降解部分。同行数据肩标相同字母或无字母表示差
异不显著（Ｐ＞０．０５），不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）。下表同。
　　ａｗａｓｔｈｅｒａｐｉｄｌｙｄｅｇｒａｄｅｄｐａｒｔ，ｂｗａｓｔｈｅｓｌｏｗｌｙｄｅｇｒａｄｅｄｐａｒｔ，ｃｗａｓｔｈｅｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎｒａｔｅｏｆｂ，ａｎｄｗｗａｓｔｈｅｎｏｎｅｄｅ
ｇｒａｄｅｄｐａｒｔ．Ｉｎｔｈｅｓａｍｅｒｏｗ，ｖａｌｕｅｓｗｉｔｈｔｈｅｓａｍｅｏｒｎｏｌｅｔｔｅｒｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓｍｅａｎｎｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（Ｐ＞０．０５），ｗｈｉｌｅ
ｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｔｔｅｒｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓｍｅａｎｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（Ｐ＜０．０５）．Ｔｈｅｓａｍｅａｓｂｅｌｏｗ．

２．３　蛋白质 α－螺旋／β－折叠与 ＣＰ瘤胃降解
参数及有效降解率的相关性

　　由表４可见，饲料样品蛋白质α－螺旋／β－折
叠与蛋白质快速降解部分、慢速降解部分和非降

解部分都不相关，与蛋白质慢速降解部分的降解

速率呈显著程度的正相关（ｒ＝０．９８１１，Ｐ＝
０．００３１），与饲料 ＣＰ有效降解率呈显著程度的正
相关（ｒ＝０．９７６５，Ｐ＝０．００４３）。结果表明，蛋白
质 α－螺旋／β－折叠越大，ＣＰ慢速降解部分的降
解速率越小，饲料 ＣＰ有效降解率越高。

３　讨　论
　　众所周知，羽毛的蛋白质含量高达８０％以上，
但是其降解率和其他蛋白质原料大麦、燕麦、小麦

相比却非常低。Ｙｕ等［４］研究结果显示，羽毛含有

高达８８％的 β－折叠和低至４％的 α－螺旋，但是
其他蛋白质原料却有较低的 β－折叠和较高的
α－螺旋，如大麦含有 １７％的 β－折叠和 ７１％的
α－螺旋。传统方法测得的 ＣＰ含量是饲料化学含
量，并未涉及饲料内部结构，是不能完全说明饲料

蛋白质营养价值，饲料蛋白质的营养价值不仅与

ＣＰ含量有关，更与其二级结构有关。
　　Ｙｕ［１０］对亚麻籽和肥优若黎籽的蛋白质二级
结构各组分比例以及其相互之间的关系做了详尽

的比较分析，也说明了不同蛋白质源饲料的内部

结构是不同的。虽然蛋白质的营养价值、降解率

和利用率并非直接依赖蛋白质的 α－螺旋和 β－
折叠，但是蛋白质的类型和其对水解酶的敏感性
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却和蛋白质所固有的结构高度相关，即使含有相

同含量蛋白质，而蛋白质二级结构的 α－螺旋／
β－折叠如果不同的话，它们的营养价值也不尽
相同［１１］。

图１　蛋白质酰胺Ⅰ带拟合结果
Ｆｉｇ．１　ＴｈｅａｍｉｄｅⅠ ｂａｎｄｃｕｒｖｅｆｉｔｔｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓｏｆｐｒｏｔｅｉｎｓ

表３　蛋白质二级结构４种构型的含量
Ｔａｂｌｅ３　Ｔｈｅｃｏｎｔｅｎｔｏｆｆｏｕｒｔｙｐｅｓｏｆｐｒｏｔｅｉｎｓｅｃｏｎｄａｒｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ％

项目

Ｉｔｅｍｓ

组别 Ｇｒｏｕｐｓ

Ｄ Ｄ７０Ｓ３０ Ｄ５０Ｓ５０ Ｄ３０Ｓ７０ Ｓ

α－螺旋 αｈｅｌｉｘ １５．７３±０．４８ｄ １７．０９±０．３５ｄ ２０．０４±１．６３ｃ ３０．６８±０．２６ｂ ３５．６４±０．２９ａ

β－折叠 βｓｈｅｅｔ ２１．３４±０．１５ｃ ２１．２９±０．４８ｃ ２４．５１±２．２０ｂ ２８．５０±０．１６ａ ３１．０２±０．４５ａ

β－转角 βｔｕｒｎ ２９．３１±０．６０ａ ２６．９９±３．５１ａｂ ２３．１４±０．６４ｂ １８．２８±０．４２ｃ ２７．０９±０．１３ａｂ

无规则卷曲 Ｒａｎｄｏｍｃｏｉｌ ３１．９８±０．８７ａ ３２．４９±１．９５ａ ２９．７１±２．９０ａ ２２．５５±０．３２ｂ ５．０１±０．２６ｃ

α－螺旋／β－折叠
αｈｅｌｉｘ／βｔｕｒｎ

０．７４±０．２８ｄ ０．８０±０．００ｃ ０．８２±０．０３ｃ １．０８±０．０２ｂ １．１５±０．０３ａ

　　Ｙｕ［１２］分别测定了生亚麻籽和烘焙过亚麻籽
的二级结构，发现烘焙加热处理降低了 α－螺旋的
比例（从４７．１％到３６．１％），且提高了 β－折叠的
比例（从３７．２％到４９．８％），α－螺旋／β－折叠从

１．３降低到了０．７，而烘焙加热过程对蛋白质的价
值和利用产生了负面影响，说明了 α－螺旋／β－
折叠越高，蛋白质的营养价值和利用率越高。焦

培鑫等［１３］探究了 ５种精料（豆粕、棉籽粕、菜籽
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粕、ＤＤＧＳ、玉米）蛋白质二级结构和饲料 ＣＰ瘤胃
降解参数及有效降解率的相关性，得出 α－螺旋／

β－折叠和 ＣＰ有效降解率呈高度正相关关系（ｒ＝
０．９５２８，Ｐ＝０．０１２２）。

表４　饲料蛋白质α－螺旋／β－折叠与粗蛋白质瘤胃降解参数相关性
Ｔａｂｌｅ４　Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎαｈｅｌｉｘ／βｓｈｅｅｔｏｆｐｒｏｔｅｉｎａｎｄｒｕｍｅｎｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎｐａｒａｍｅｔｅｒｓｏｆＣＰｉｎｆｅｅｄｓ

项目 Ｉｔｅｍｓ ａ ｂ ｃ ｗ Ｐ值 Ｐｖａｌｕｅ

相关系数 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ（ｒ） －０．５３０２ ０．７０３３ ０．９８１１ －０．５７８９ ０．９７６５
Ｐ值 Ｐｖａｌｕｅ ０．３５８０ ０．１８６０ ０．００３１ ０．３０６５ ０．００４３

　　本试验将 ＤＤＧＳ和豆粕按不同比例混合，获
得了蛋白质二级结构中各组分比例不同的混合饲

料。试验结果显示混合组（Ｄ７０Ｓ３０组、Ｄ５０Ｓ５０
组、Ｄ３０Ｓ７０组）的蛋白质二级结构各组分比例和
Ｄ组、Ｓ组还是有很大差异的。Ｓ组 α－螺旋／β－
折叠显著高于 Ｄ组，混合组中也显示出豆粕所占
比例越高，α－螺旋／β－折叠也越高，说明混合饲
料 α－螺旋／β－折叠与混合比例有关，α－螺旋／
β－折叠高的饲料组分所占的比例越大，混合饲料
的α－螺旋／β－折叠越大，反之亦然。Ｙｕ等［１４］的

研究结果显示，小麦 ＤＤＧＳ、玉米 ＤＤＧＳ及其混合
ＤＤＧＳ（小麦 ＤＤＧＳ∶玉米 ＤＤＧＳ＝７０∶３０）的 α－螺
旋／β－折叠分别为１．０４、１．０３和０．９９。本试验测
得 ＤＤＧＳα－螺旋／β－折叠为 ０．７４，可能与原料
加工工艺和产地不同有关。

　　５组样品ＣＰ瘤胃降解参数及有效降解率也有
很大差异。试验结果显示，混合组中除非降解部

分外，其他各组分含量之间差异都显著。总体上

看，５组样品随着豆粕所占比例的增大，ＣＰ有效降
解率显著升高。Ｚｈａｎｇ等［１５］将无壳大麦和混合

ＤＤＧＳ（小麦 ＤＤＧＳ∶玉米 ＤＤＧＳ＝７０∶３０）按不同比
例混合（１００∶０、７５∶２５、５０∶５０、２５∶７５、０∶１００），测得
其 ＣＰ快速降解部分、慢速降解部分和非降解部分
各组之间差异都不显著，而 ＣＰ有效降解率却从
６７．５％（无壳大麦∶混合 ＤＤＧＳ＝１００∶０）降低至
４６．７％（无壳大麦∶混合 ＤＤＧＳ＝０∶１００）。这与本
试验结果基本一致，２种蛋白质饲料混合后，ＣＰ有
效降解率会随着高降解率饲料比例增加而升高。

　　通过对蛋白质二级结构（α－螺旋／β－折叠）
与饲料 ＣＰ瘤胃降解参数及有效降解率的相关性
分析可得，蛋白质二级结构的 α－螺旋／β－折叠
和饲料 ＣＰ有效降解率有高度相关性。其中 α－
螺旋／β－折叠和 ＣＰ有效降解率呈显著正相关关

系，该结果与焦培鑫等［１３］的结果一致。说明不仅

单一饲料中 α－螺旋／β－折叠越大，ＣＰ有效降解
率越高，在混合饲料中同样适用。通过测定饲料

蛋白质二级结构来预测 ＣＰ有效降解率对于混合
饲料同样适用。然而该领域的研究报道仍然很

少，还需要进一步对饲料蛋白质二级结构的研究。

４　结　论
　　综合得出，可以通过测定蛋白质二级结构来
预测混合饲料粗蛋白质有效降解率，蛋白质 α－螺
旋／β－折叠越高，饲料粗蛋白质有效降解率越高。
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