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摘　 要： 本试验旨在探究不同种植地对全株青贮玉米蛋白质分子结构的影响及其与蛋白质营

养价值、瘤胃降解特性之间的相关关系。 本试验采用常规化学分析方法、美国康奈尔大学净碳

水化合物－净蛋白质体系（ＣＮＣＰＳ）、尼龙袋技术对不同种植地的全株青贮玉米营养价值进行评

定，并结合傅里叶变换红外光谱（ＦＴＩＲ）技术对青贮玉米蛋白质分子结构进行研究，进而探求蛋

白质分子结构与蛋白质营养价值之间的相关关系。 结果表明：１）不同种植地全株青贮玉米蛋白

质化学成分存在显著差异（Ｐ＜０．０５）；ＣＮＣＰＳ 蛋白质组分中非蛋白氮、中速降解蛋白、慢速降解

蛋白、不可利用蛋白含量存在显著差异（Ｐ＜０．０５）；干物质及粗蛋白质有效降解率也存在显著差

异（Ｐ＜０．０５）。 ２）通过 ＦＴＩＲ 扫描后发现，不同种植地对全株青贮玉米蛋白质分子结构中酰胺Ⅰ
带的峰高、峰面积，酰胺Ⅱ带的峰高、峰面积，酰胺Ⅰ带与Ⅱ带的总峰面积、峰面积比、峰高比，
α－螺旋、β－折叠峰高均有显著影响（Ｐ＜０．０５）。 ３）酰胺Ⅰ带峰高、峰面积，酰胺Ⅱ带峰高、峰面

积，酰胺Ⅰ带与Ⅱ带峰高比、峰面积比以及 α－螺旋峰高均可以作为预测因子对全株青贮玉米蛋

白质营养价值及瘤胃降解参数进行预测。 其中，青贮玉米蛋白质分子结构对粗蛋白质（Ｒ２ ＝
０．８１）、酸性洗涤不溶蛋白（Ｒ２ ＝ ０．８８）、不可利用蛋白（Ｒ２ ＝ ０．８５）及粗蛋白质快速降解部分（Ｒ２ ＝
０．６９）拟合最好。 综上所述，不同种植地对全株青贮玉米蛋白质成分、ＣＮＣＰＳ 组分、干物质和粗

蛋白质瘤胃降解参数及蛋白质分子结构均有影响。 并且，蛋白质分子结构与蛋白质营养价值之

间存在明显的相关关系，可以借助青贮玉米蛋白质红外光谱参数对其蛋白质营养价值进行

预测。
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　 　 粗饲料是反刍动物重要的营养来源，占反刍

动物饲粮的 ４０％ ～ ８０％ ［１］ 。 全株青贮玉米能量高、
纤维含量低、单位面积上干物质产量高、对反刍动

物瘤胃环境及肠道健康起着重要的作用，是优质

的粗饲料资源。 随着“中央一号文件”中“粮改饲”
政策的推行，青贮玉米等饲用作物展开大面积种

植。 但目前，我国对青贮玉米的研究仍停留于对

其营养成分或某些单一指标的测定。 如张万祥

等［２］ 、吴欣明等［３］ 对青贮玉米各营养成分进行了

探究；殷满财等［４］ 借助美国康奈尔大学净碳水化

合物－净蛋白质体系（ＣＮＣＰＳ）评价包括青贮玉米

秸秆在内 ６ 种常见粗饲料的营养价值；陈晓琳

等［５］ 研究了青贮玉米秸在肉牛体内的瘤胃降解特

性。 传统的湿化学分析方法在测定样品时耗时

长、费用高，并且测定过程中往往会发生剧烈的化

学反应，采取将物质同质化或提取的方法以达到
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分析的目的。 傅里叶变换红外光谱（ＦＴＩＲ）技术能

弥补湿化学分析方法在测定样品过程中的不足之

处，且能揭露饲料的结构信息［６］ 。 酰胺Ⅰ带和酰

胺Ⅱ带是蛋白质红外光谱的 ２ 个重要的特征区

域，与蛋白质相关的官能团变化会直接体现在二

者的峰高及峰面积的数值上。 蛋白质二级结构主

要包括 α－螺旋和 β－折叠，饲料的蛋白质二级结构

会影响饲料蛋白质的质量、营养利用及消化率［７］ 。
本试验旨在探究不同种植地对全株青贮玉米蛋白

质营养价值、干物质（ＤＭ）和粗蛋白质（ＣＰ）的瘤

胃降解参数的影响，同时利用 ＦＴＩＲ 技术对不同种

植地青贮玉米进行扫描，探求不同种植地是否明

显改变青贮玉米中蛋白质分子结构，最后进行相

关性分析，证明借助光谱参数对其蛋白质营养价

值进行预测的可行性，在分子结构层面对不同种

植地全株青贮玉米的蛋白质效价进行更深入地

了解。

１　 材料与方法
１．１　 试验样品采集与处理

　 　 本试验选取气候环境差异较大，且玉米种植

普及的 ５ 个地区的全株青贮玉米，分别为：北京、
天津、河北沧州、新疆乌鲁木齐、吉林东丰，品种为

丰垦白糯。 各地区地理气候条件如下。
　 　 北京：典型的暖温带半湿润大陆性季风气候，
夏季高温多雨，冬季寒冷干燥，春秋短促。 年平均

气温约为 １４．０ ℃ ，年无霜期 １８０ ～ ２００ ｄ，年平均降

水量 ４８３．９ ｍＬ，降水季节分配很不均匀。
　 　 天津：暖温带半湿润大陆性季风气候，四季分

明。 年平均气温约为 １４． ０ ℃ ，年无霜期 １９６ ～
２４６ ｄ，年平均降水量 ３６０ ～ ９７０ ｍＬ。
　 　 河北沧州：温带大陆性季风气候，四季分明。
年平均气温约为 １４．２ ℃ ，年无霜期 ８１ ～ ２０４ ｄ，年
平均降水量 ４８４．５ ｍＬ。
　 　 新疆乌鲁木：中温带大陆性干燥气候，春秋两

季较短，冬夏两季较长，昼夜温差大。 年平均气温

约为 ７ ℃ ，年无霜期 １５０ ～ ２２０ ｄ，年平均降水量

２９４ ｍＬ。
　 　 吉林东丰：温带大陆性季风气候，四季分明，
雨热同季。 年平均气温约为 ４． ５ ℃ ，年无霜期

１００ ～ １６０ ｄ，年平均降水量 ４００ ～ ６００ ｍＬ。
　 　 收割时间均为乳熟后期至蜡熟前期，每个种

植地使用五点取样法各刈割 ２０ 株，留茬高度约

１０ ｃｍ。 将采集的样品切段后放入烘箱，６５ ℃烘干

至恒重，制成风干样品，将烘干后的样品混合均

匀，用粉碎机粉碎后，一部分样品过 １ ｍｍ 孔筛，用
于常规营养成分测定和瘤胃降解试验，一部分样

品过 ０．２５ ｍｍ 孔筛，用于中红外光谱信息的采集。
１．２　 试验动物及饲粮

　 　 在东北农业大学阿城试验基地选取 ３ 头体况

良好、装有永久性瘤胃瘘管的干奶期健康荷斯坦

奶牛（体重 ５５０ ～ ６００ ｋｇ）作为试验动物。 每天饲

喂 ２ 次，分别在 ０７：００ 和 ２１：００，自由饮水。 试验

饲粮组成及营养水平参照李昕等［８］的试验。
１．３　 测定指标及方法

１．３．１　 常规养分分析

　 　 饲料样品 ＤＭ 含量按照 ＡＯＡＣ（１９９０） ［９］方法

进行分析；使用 ＦＯＳＳ ８４００ 全自动凯氏定氮仪对

饲料 ＣＰ、中性洗涤不溶蛋白（ＮＤＩＣＰ）和酸性洗涤

不溶蛋白 （ＡＤＩＣＰ） 含量进行测定；可溶性蛋白

（ＳＣＰ）含量按照 Ｋｒｉｓｈｎａｍｏｏｒｔｈｙ 等［１０］ 方法分析；
非蛋白氮（ＮＰＮ）含量采用三氯乙酸法进行测定。
根据 ＣＮＣＰＳ 公式［１１］求出蛋白质各组分含量。

非蛋白氮（ＰＡ，％ ＣＰ）＝ ＮＰＮ
（％ ＳＣＰ）×０．０１×ＳＣＰ（％ ＣＰ）；

快速降解蛋白（ＰＢ１，％ ＣＰ）＝ ＳＣＰ
（％ ＣＰ）－ＰＡ（％ ＣＰ）；

中速降解蛋白（ＰＢ２，％ ＣＰ）＝ １００－ＰＡ（％ ＣＰ）－
ＰＢ１（％ ＣＰ）－ＰＢ３（％ ＣＰ）－ＰＣ（％ ＣＰ）；

慢速降解蛋白（ＰＢ３，％ ＣＰ）＝
ＮＤＩＣＰ（％ ＣＰ）－ＡＤＩＣＰ（％ ＣＰ）；

不可利用蛋白（ＰＣ，％ ＣＰ）＝
ＡＤＩＣＰ（％ ＣＰ）。

１．３．２　 尼龙袋法

　 　 试验采用体内尼龙袋法［１２］ 进行测定，选用大

小为 １０ ｃｍ×２０ ｃｍ、孔径为 ４０ μｍ 的尼龙袋，提前

称重并标号，再向已称重的尼龙袋内准确称取 ７ ｇ
的待测样品。 尼龙袋采取逐步放入，统一取出的

方法，在瘤胃内的滞留时间分别设为 ０、４、８、１２、
２４、３６、４８ 和 ７２ ｈ，每个时间点放入 ３ 个尼龙袋。
取出后的尼龙袋（连同 ０ ｈ）一起放入冷水中终止

发酵，反复冲洗至流水澄清为止。 然后 ６５ ℃烘干

至恒重，将尼龙袋内剩余的饲料取出，粉碎，并测

定瘤胃降解后不同时间点剩余饲料的 ＣＰ 含量。
　 　 待测饲料在瘤胃中不同时间点的消失率计算

公式如下：
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饲料中某成分的瘤胃消失率（％）＝
１００×（饲料中该成分含量－瘤胃降解残渣中

该成分含量） ／饲料中该成分含量。
　 　 瘤胃降解参数根据 Øｒｓｋｏｖ 等［１３］ 提出的数学

指数模型进行计算：
ｙ＝ ａ＋ｂ（１－ｅ－ｃｔ）；

ＥＤ＝ ａ＋［（ｂ×ｃ） ／ （ｃ＋ｋ）］。
　 　 式中：ｙ 为某物质 ｔ 时间点的瘤胃消失率；ｔ 为
瘤胃滞留时间；ａ 为某物质在瘤胃内的快速降解部

分（％）；ｂ 为某物质在瘤胃内的慢速降解部分

（％）；ｃ 为慢速降解部分的降解速率（％ ／ ｈ）；ＥＤ
为某物质的有效降解率；ｋ 为瘤胃外流速度，本试

验中取 ｋ＝ ０．０２５ ｈ－１ ［１４］ 。
１．３．３　 ＦＴＩＲ 数据的采集及分析

　 　 光谱信息的采集于东北农业大学化学馆实验

室进行。 准确称取干燥的待测样品 ２ ｍｇ，溴化钾

２００ ｍｇ 放入玛瑙研钵中，混合均匀，并充分研磨直

至样品成粉末状，整个过程在红外烤灯下进行，防
止溴 化 钾 吸 水。 用 红 外 专 用 压 片 机 （ 型 号：
７６９ＹＰ－１５Ａ）压成半透明的薄片，然后利用 ＦＴＩＲ
仪（型号：岛津 ＦＴＩＲ－８４００Ｓ）对样品薄片进行扫

描，扫描波段 ４ ０００ ～ ４００ ｃｍ－１，分辨率 ４ ｃｍ－１，扫
描次数 １２８ 次，每个样品重复采集 ５ 个图谱，读取

并记录饲料样品红外光谱图。
　 　 扫描得到的饲料红外光谱图利用 ＯＭＮＩＣ ８．２
软件进行分析，对蛋白质酰胺带进行基线校正。
蛋白质相关官能团的分子结构主要包括：蛋白质

一级结构中酰胺Ⅰ带区域（光谱区域和基线：ｃａ．
１ ７１２ ～ １ ５６５ ｃｍ－１；峰高位置：ｃａ．１ ６３９ ｃｍ－１）和酰

胺Ⅱ 带 区 域 （ 光 谱 区 域 和 基 线： ｃａ． １ ５６５ ～
１ ４８９ ｃｍ－１；峰高位置：ｃａ．１ ５４５ ｃｍ－１）。 再利用软

件中的傅里叶自动去卷积功能在酰胺Ⅰ带峰区确

定蛋白质二级结构中 α －螺旋 （峰高位置： ｃａ．
１ ６５６ ｃｍ－１）和 β－折叠（峰高位置：ｃａ．１ ６３４ ｃｍ－１）
的位置。 读取相应的峰高和峰面积数值，进而对

光谱特征参数进行分析。
１．４　 统计分析

　 　 通过 Ｅｘｃｅｌ ２０１６ 软件进行初步统计整理，利
用 ＳＡＳ ９．４ 软件中的 ＰＲＯＣ ＧＬＭ 模块对不同种植

地全株青贮玉米蛋白质营养价值和瘤胃降解参数

进行分析（Ｐ＜０．０５ 表示差异显著，０．０５≤Ｐ＜０．１０
表示差异趋于显著）；利用 ＰＲＯＣ ＣＯＲＲ 模块进行

相关性分析（Ｐ＜０．０１ 表示极显著相关，Ｐ＜０．０５ 表

示显著相关）；并利用 ＰＲＯＣ ＲＥＧ 模块对数据进行

多元回归分析，建立多元回归方程。

２　 结　 果
２．１　 不同种植地对全株青贮玉米蛋白质成分和

ＣＮＣＰＳ 蛋白质组分的影响

　 　 由表 １ 可知，不同种植地全株青贮玉米的 ＣＰ、
ＮＰＮ、ＳＣＰ、ＮＤＩＣＰ 和 ＡＤＩＣＰ 含量均存在显著差异

（Ｐ＜０．０５）。 在试验调查的 ３ 个地区中，天津的青

贮玉米 ＣＰ、ＮＰＮ 和 ＳＣＰ 含量均为最高 （分别为

８．９１％、２．０６％和 ２．７２％）；吉林的青贮玉米 ＮＰＮ、
ＳＣＰ、ＮＤＩＣＰ 和 ＡＤＩＣＰ 含量 均 为 最 低 （分 别 为

０．８９％、１．３９％、１．４６％和 ０．３５％）。 吉林的青贮玉

米 ＮＰＮ 含量显著低于其他 ４ 个地区（Ｐ＜０．０５）；北
京的青贮玉米 ＡＤＩＣＰ 含量显著高于其他 ４ 个地区

（Ｐ＜０．０５）。
　 　 从 ＣＮＣＰＳ 蛋白质组分来看，不同种植地青贮

玉米的 ＰＡ、ＰＢ２、ＰＢ３ 和 ＰＣ 含量均存在显著差异

（Ｐ＜０．０５）。 其中北京的青贮玉米 ＰＡ 含量显著高

于新疆（Ｐ＜０．０５）；而新疆的青贮玉米 ＰＢ３ 含量显

著高于北京（Ｐ＜０．０５）；天津的青贮玉米 ＰＣ 含量

显著低于其他 ４ 个地区（Ｐ＜０．０５）。
２．２　 不同种植地对全株青贮玉米瘤胃降解参数的

影响

　 　 由表 ２ 可知，除 ＤＭ 慢速降解部分的降解速

率（ＤＭｃ）外，不同种植地青贮玉米的 ＤＭ 瘤胃降

解参数之间均存在显著差异（Ｐ＜０．０５）。 天津的青

贮玉米 ＤＭ 快速降解部分 （ＤＭａ ） 含量最高，为
２８．２２％，北京、新疆其次；各地区青贮玉米 ＤＭ 慢

速降解部分（ＤＭｂ）含量的排列顺序由高到低依次

为河北＞北京＞吉林＞新疆＞天津；河北的青贮玉米

ＤＭ 有效降解率（ＤＭＥＤ）最高，北京其次，但二者

均显著高于天津和吉林（Ｐ＜０．０５）。
　 　 不同种植地青贮玉米 ＣＰ 瘤胃降解参数之间

存在显著差异（Ｐ＜０．０５）。 天津的青贮玉米 ＣＰ 快

速降解部分（ＣＰａ）含量最高，北京其次，二者均显

著高于其他 ３ 个地区（Ｐ＜０．０５）；天津的青贮玉米

ＣＰ 慢速降解部分（ＣＰｂ）含量显著低于其他 ４ 个地

区（Ｐ＜０．０５）；新疆和河北的青贮玉米 ＣＰ 慢速降

解部分的降解速率（ＣＰｃ）显著高于其他 ３ 个地区

（Ｐ＜０．０５）；吉林和河北的青贮玉米 ＣＰ 有效降解

率（ＣＰＥＤ）显著低于其他 ３ 个地区（Ｐ＜０．０５）。
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表 １　 不同种植地对全株青贮玉米蛋白质成分和 ＣＮＣＰＳ 蛋白质组分的影响

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ ａｒｅａｓ ｏｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ａｎｄ ＣＮＣＰＳ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｉｎ ｗｈｏｌｅ ｓｉｌａｇｅ ｃｏｒｎ

项目

Ｉｔｅｍｓ
北京

Ｂｅｉｊｉｎｇ
新疆

Ｘｉｎｊｉａｎｇ
河北

Ｈｅｂｅｉ
天津

Ｔｉａｎｊｉｎ
吉林

Ｊｉｌｉｎ
ＳＥＭ

Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

蛋白质成分 Ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ／ ％ ＤＭ
粗蛋白质 ＣＰ ８．７５ａ ６．９５ｃ ８．２１ｂ ８．９１ａ ７．０７ｃ ０．１０６ ＜０．０００ １
非蛋白氮 ＮＰＮ １．８５ａ １．０２ｂ １．２６ｂ ２．０６ａ ０．８９ｂ ０．１１８ ＜０．０００ １
可溶性蛋白 ＳＣＰ ２．２２ｂ １．６６ｃｄ １．８９ｂｃ ２．７２ａ １．３９ｄ ０．１１４ ＜０．０００ １
中性洗涤不溶蛋白 ＮＤＩＣＰ １．８０ａｂ １．６５ｂｃ ２．０１ａ １．７０ｂｃ １．４６ｃ ０．０８３ ＜０．０００ １
酸性洗涤不溶蛋白 ＡＤＩＣＰ ０．７０ａ ０．３７ｃ ０．６１ｂ ０．３８ｃ ０．３５ｃ ０．０２０ ＜０．０００ １
ＣＮＣＰＳ 蛋白质组分 ＣＮＣＰＳ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ／ ％ ＣＰ
非蛋白氮 ＰＡ ２１．１８ａ １４．６６ｂ １２．５７ｂ ２３．０６ａ １５．２９ｂ １．３８３ ０．００１ ２
快速降解蛋白 ＰＢ１ ４．２０ｂ ９．２７ａ ７．６６ａｂ ７．４０ａｂ ７．０５ａｂ １．２７２ ０．１５７ ７
中速降解蛋白 ＰＢ２ ５４．０１ａｂ ５２．３６ｂ ５２．５７ｂ ５０．５２ｂ ５９．７４ａ １．８３７ ０．０４３ １
慢速降解蛋白 ＰＢ３ １２．６２ｃ １８．３３ａ １７．０３ａｂ １４．７８ｂｃ １５．６８ａｂ ０．８９１ ０．０１０ ０
不可利用蛋白 ＰＣ ７．９９ａ ５．３９ｂ ７．４６ａ ４．２４ｃ ４．９６ｂ ０．１９７ ＜０．０００ １

　 　 同行数据肩标不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５），相同或无字母表示差异不显著（Ｐ＞０．０５）。 下表同。
　 　 Ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｒｏｗ， ｖａｌｕｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＜０．０５）， ｗｈｉｌｅ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｏｒ ｎｏ
ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＞０．０５） ． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ．

表 ２　 不同种植地对全株青贮玉米瘤胃降解参数的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ ａｒｅａｓ ｏｎ ｒｕｍｅｎ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｉｎ ｗｈｏｌｅ ｓｉｌａｇｅ ｃｏｒｎ

项目

Ｉｔｅｍｓ
北京

Ｂｅｉｊｉｎｇ
新疆

Ｘｉｎｊｉａｎｇ
河北

Ｈｅｂｅｉ
天津

Ｔｉａｎｊｉｎ
吉林

Ｊｉｌｉｎ
ＳＥＭ

Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

干物质瘤胃降解参数 ＤＭ ｒｕｍｅｎ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ
快速降解部分 ＤＭａ ／ ％ ２６．７７ａｂ ２５．６９ａｂ ２２．２４ｃ ２８．２２ａ ２５．２９ｂ ０．８２７ ０．００２ ０
慢速降解部分 ＤＭｂ ／ ％ ６５．７４ａｂ ５９．５０ｂｃ ６７．０６ａ ５７．２０ｃ ６０．０６ａｂｃ ２．２５４ ０．０３０ ７
慢速降解部分的降解速率 ＤＭｃ ／ （％ ／ ｈ） １．７０ａｂ １．９８ａ １．９８ａ １．５４ｂ １．６０ａｂ ０．１２９ ０．０７５ ０
干物质有效降解率 ＤＭＥＤ ／ ％ ５３．０２ａ ５１．８７ａｂ ５３．３６ａ ４９．７６ｂｃ ４８．７３ｃ ０．９９４ ０．０１８ ０
粗蛋白质瘤胃降解参数 ＣＰ ｒｕｍｅｎ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ
快速降解部分 ＣＰａ ／ ％ ４５．５２ａ ３７．４４ｂ ３３．５１ｂ ５０．６２ａ ３６．７０ｂ ２．１４９ ０．００１ ２
慢速降解部分 ＣＰｂ ／ ％ ４２．９０ａ ４２．１０ａ ３９．６１ａ ２５．４３ｂ ４０．２１ａ １．９５０ ０．０００ ５
慢速降解部分的降解速率 ＣＰｃ ／ （％ ／ ｈ） ０．６４ｂ １．５８ａ １．５０ａ ０．６７ｂ ０．７６ｂ ０．１２５ ０．０００ ４
粗蛋白质有效降解率 ＣＰＥＤ ／ ％ ５４．１９ａ ４８．６９ａ ３４．９６ｂ ５１．２６ａ ３７．４４ｂ １．８００ ＜０．０００ １

２．３ 　 不同种植地对全株青贮玉米蛋白质分子

结构的影响

　 　 由表 ３ 可知，不同种植地青贮玉米的蛋白质

结构光谱特征参数之间存在显著差异（Ｐ＜０．０５）。
从蛋白质酰胺带来看，天津的青贮玉米酰胺Ⅰ带

和酰胺Ⅱ带峰面积、酰胺Ⅰ带和Ⅱ带总面积、酰胺

Ⅰ带峰高以及酰胺Ⅰ带与Ⅱ带峰高比均为最大；
河北的青贮玉米酰胺Ⅰ带和酰胺Ⅱ带峰面积、酰
胺Ⅰ带和Ⅱ带总面积以及酰胺Ⅰ带峰高数值上最

小；新疆的青贮玉米酰胺Ⅰ带和酰胺Ⅱ带峰面积

比最大，北京最小。 从蛋白质二级结构来看，河北

的青贮玉米 α－螺旋、β－折叠峰高均为最小；天津

的青贮玉米 β－折叠峰高最大，α－螺旋与 β－折叠

峰高比最小；吉林的青贮玉米 α－螺旋峰高最大。
２．４　 不同种植地全株青贮玉米蛋白质分子结构与

蛋白质营养价值之间的相关关系

　 　 由表 ４、表 ５ 可知，不同种植地青贮玉米的蛋

白质分子光谱参数与蛋白质营养价值之间存在一

定的相关关系。 其中，ＣＰ 含量与酰胺Ⅰ带和Ⅱ带

峰面积比存在极显著负相关（ ｒ ＝ －０．８３，Ｐ＜０．０１）。
ＳＣＰ、ＮＰＮ、ＰＡ 含量与酰胺Ⅱ带峰面积存在显著正

相关（ ｒ ＝ ０．６０，Ｐ＜０．０５）；与酰胺Ⅰ带和Ⅱ带峰面
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积比存在显著负相关（ ｒ＝ －０．６３ ～ －０．７７，Ｐ＜０．０５）。
ＮＤＩＣＰ 含量与 α－螺旋峰高存在显著负相关（ ｒ ＝
－０．５７，Ｐ＜０．０５）。 ＡＤＩＣＰ 含量与酰胺Ⅰ带和Ⅱ带

峰面积比存在显著负相关（ ｒ ＝ －０． ６３，Ｐ＜０． ０５）。
ＰＢ３含量与酰胺Ⅱ带峰面积存在显著负相关（ ｒ ＝

－０．５３，Ｐ＜０．０５），与酰胺Ⅰ带和Ⅱ带峰面积比存在

显著正相关（ ｒ＝ ０．５５，Ｐ＜０．０５）。 ＰＣ 含量与酰胺Ⅰ
带峰高和峰面积存在显著负相关 （ ｒ ＝ － ０． ５８ ～
－０．６４，Ｐ＜０．０５）。

表 ３　 不同种植地对全株青贮玉米蛋白质分子结构的影响

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ ａｒｅａｓ ｏｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｗｈｏｌｅ ｓｉｌａｇｅ ｃｏｒｎ

项目
Ｉｔｅｍｓ

北京
Ｂｅｉｊｉｎｇ

新疆
Ｘｉｎｊｉａｎｇ

河北
Ｈｅｂｅｉ

天津
Ｔｉａｎｊｉｎ

吉林
Ｊｉｌｉｎ ＳＥＭ Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

酰胺Ⅰ和Ⅱ光谱峰面积特点 Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ ａｎｄ Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅱ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ
酰胺Ⅰ带峰面积 Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ ４．７９ｂ ３．８４ｂ ２．５８ｂ ８．８４ａ ７．６８ａ ０．７０６ ０．０００ ４
酰胺Ⅱ带峰面积 Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅱ ０．６１ｂ ０．３３ｃ ０．２６ｃ ０．９７ａ ０．６８ｂ ０．０５８ ＜０．０００ １
酰胺Ⅰ带和Ⅱ带总面积
Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ ａｎｄ Ａｍｉｄｅ Ⅱ ６．１８ｂｃ ３．６８ｃｄ ２．７０ｄ ９．０２ａ ８．３１ａｂ ０．８２４ ０．００１ ０

酰胺Ⅰ带和Ⅱ带峰面积比
Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ ／ Ａｍｉｄｅ Ⅱ ７．８７ｄ １１．６３ａ ９．９７ｂｃ ９．０９ｃｄ １１．３３ａｂ ０．４３７ ０．０００ ６

Ａｍｉｄｅ Ⅰ和Ⅱ光谱峰高特点 Ｈ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ ａｎｄ Ｈ＿Ａｍｉｄｅ Ⅱ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ
酰胺Ⅰ带峰高 Ｈ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ ０．０７ｂ ０．０５ｂｃ ０．０３ｃ ０．１２ａ ０．１０ａ ０．０１０ ０．０００ ８
酰胺Ⅱ带峰高 Ｈ＿Ａｍｉｄｅ Ⅱ ０．０１ａ ０．０１ａ ０．００ｂ ０．００ｂ ０．０１ａ ０．００２ ０．００２ ０
酰胺Ⅰ带和Ⅱ带峰高比
Ｈ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ ／ Ａｍｉｄｅ Ⅱ ５．３４ｃ ４．４５ｃ ２０．１７ａｂ ２８．８３ａ １０．３１ｂｃ ４．２４８ ０．００９ ６

蛋白质二级结构光谱结构特点 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｓｐｅｃｔｒｕｍ
α－螺旋峰高 Ｈ＿α⁃ｈｅｌｉｘ ０．０７ｂｃ ０．０５ｃｄ ０．０３ｄ ０．０８ａｂ ０．１０ａ ０．００８ ０．０００ ８
β－折叠峰高 Ｈ＿β⁃ｓｈｅｅｔ ０．０６ｂ ０．０４ｂ ０．０３ｂ ０．１２ａ ０．１０ａ ０．０１１ ０．００１ ２
α－螺旋和 β－折叠峰高比
Ｈ＿α⁃ｈｅｌｉｘ ／ β⁃ｓｈｅｅｔ １．２０ａｂ １．３８ａ ０．８５ａｂ ０．６９ｂ ０．９９ａｂ ０．１７７ ０．１１８ ８

　 　 由表 ５ 可知，酰胺Ⅰ带峰面积与 ＤＭａ 含量存

在显著正相关（ ｒ＝ ０．５４，Ｐ＜０．０５），与 ＤＭｃ、ＤＭＥＤ、
ＣＰｃ 存在极显著负相关 （ ｒ ＝ － ０． ６７ ～ － ０． ７５，Ｐ ＜
０．０１）。 酰胺Ⅱ带峰面积、α －螺旋峰高与 ＤＭａ、
ＣＰａ 含量存在显著正相关 （ ｒ ＝ ０． ５２ ～ ０． ７０， Ｐ ＜
０．０５），与 ＤＭｃ、ＤＭＥＤ、ＣＰｃ 存在显著负相关 （ ｒ ＝
－０．６２ ～ －０．７８，Ｐ＜０．０５）。 酰胺Ⅰ带峰高、β－折叠

峰高与 ＤＭｃ、ＤＭＥＤ、ＣＰｃ 存在极显著负相关（ ｒ ＝
－０．６９ ～ －０．７７，Ｐ＜０．０１）。 ＣＰｂ 含量与酰胺Ⅱ带峰

高存在显著正相关（ ｒ ＝ ０．５５，Ｐ＜０．０５），与酰胺Ⅰ
带和Ⅱ带峰高比存在极显著负相关（ ｒ ＝ －０．７５，Ｐ＜
０．０１）。 ＣＰｃ 与 α －螺旋峰高存在极显著负相关

（ ｒ＝ －０．７４，Ｐ＜０．０１）。
２．５　 不同种植地全株青贮玉米蛋白质分子结构与

蛋白质营养价值之间的回归方程

　 　 表 ６ 为不同种植地青贮玉米蛋白质分子结构

光谱参数与蛋白质化学成分、ＣＮＣＰＳ 蛋白质组分

之间建立的回归方程。 通过方程可以看出，酰胺

Ⅰ带峰高、峰面积，酰胺Ⅱ带峰高、峰面积，酰胺Ⅰ
带和Ⅱ带峰高比、峰面积比以及 α－螺旋峰高均可

作为预测因子。 利用这些蛋白质分子结构光谱参

数能 够 有 效 地 预 测 ＣＰ 含 量 （ Ｒ２ ＝ ０． ８１， Ｐ ＜
０．０００ １）、ＡＤＩＣＰ 含量 （ Ｒ２ ＝ ０． ８８，Ｐ ＜ ０． ０００ １）、
ＮＰＮ 含量（Ｒ２ ＝ ０．８４，Ｐ ＝ ０．０００ １）和 ＣＮＣＰＳ 蛋白

质组分中 ＰＣ 的含量（Ｒ２ ＝ ０．８５，Ｐ＜０．０００ １）。
　 　 由表 ７ 可得，青贮玉米蛋白质分子结构光谱

参数可以对其瘤胃降解参数进行预测。 其中酰胺

Ⅱ带峰面积、酰胺Ⅰ带峰高以及 β－折叠峰高为最

佳的预测因子。 可以利用这些典型的光谱参数对

ＤＭＥＤ（Ｒ２ ＝ ０．５９，Ｐ ＝ ０．０００ ８）、ＣＰａ（Ｒ２ ＝ ０．６９，Ｐ ＝
０．０００ ９） 以及 ＣＰｃ（ Ｒ２ ＝ ０． ６０，Ｐ ＝ ０． ０００ ７） 进行

预测。
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表 ６　 不同种植地全株青贮玉米的蛋白质分子结构与其蛋白质成分和 ＣＮＣＰＳ 蛋白质组分之间的回归关系

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ， ＣＮＣＰＳ
ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｉｎ ｗｈｏｌｅ ｓｉｌａｇｅ ｃｏｒｎ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ

预测变量
Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｖａｒｉａｂｌｅｓ （ｙ）

回归变量
Ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ （ｘ）

回归方程
Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｅｑｕａｔｉｏｎｓ

决定系数
Ｒ２

残差
ＲＳＤ

Ｐ 值
Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

蛋白质成分 Ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ／ ％ ＤＭ

粗蛋白质 ＣＰ
ｘ１ ＝Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ ／ Ａｍｉｄｅ Ⅱ，
ｘ２ ＝Ｈ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ ／ Ａｍｉｄｅ Ⅱ

ｙ＝ １１．８６－０．４３ｘ１＋０．０３ｘ２ ０．８１ ０．１７ ＜０．０００ １

中性洗涤不溶蛋白 ＮＤＩＣＰ Ｈ＿α⁃ｈｅｌｉｘ ｙ＝ ２．０３－４．７８ｘ ０．３３ ０．０４ ０．０２６ １

酸性洗涤不溶蛋白 ＡＤＩＣＰ
ｘ１ ＝Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ，
ｘ２ ＝Ｈ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ，
ｘ３ ＝Ｈ＿Ａｍｉｄｅ Ⅱ

ｙ＝ ０．６９－０．６４ｘ１＋
４６．３０ｘ２－１２．９７ｘ３

０．８８ ０．００ ＜０．０００ １

可溶性蛋白 ＳＣＰ
ｘ１ ＝Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ ／ Ａｍｉｄｅ Ⅱ，
ｘ２ ＝Ｈ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ ／ Ａｍｉｄｅ Ⅱ

ｙ＝ ３．４５－０．１８ｘ１＋０．０２ｘ２ ０．６５ ０．１１ ０．００２ ０

非蛋白氮 ＮＰＮ
ｘ１ ＝Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅱ，ｘ２ ＝Ａ＿
Ａｍｉｄｅ Ⅰ ／ Ａｍｉｄｅ Ⅱ，

ｘ３ ＝Ｈ＿α⁃ｈｅｌｉｘ

ｙ＝ ２．５７＋１．８３ｘ１－
０．１４ｘ２－１２．０４ｘ３

０．８４ ０．０５ ０．０００ １

ＣＮＣＰＳ 蛋白质组分 ＣＮＣＰＳ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ／ ％ ＣＰ

非蛋白氮 ＰＡ
ｘ１ ＝Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ ／ Ａｍｉｄｅ Ⅱ，

ｘ２ ＝Ｈ＿β⁃ｓｈｅｅｔ
ｙ＝ ３４．０３－２．０２ｘ１＋

５０．８２ｘ２
０．６４ ８．９４ ０．００２ ０

慢速降解蛋白 ＰＢ３
ｘ１ ＝Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ ／ Ａｍｉｄｅ Ⅱ，

ｘ２ ＝Ｈ＿α⁃ｈｅｌｉｘ
ｙ＝ ９．８３＋０．８６ｘ１－４２．４５ｘ２ ０．５２ ３．２４ ０．０１２ ３

不可利用蛋白 ＰＣ
ｘ１ ＝Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ，
ｘ２ ＝Ｈ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ

ｙ＝ ７．７７－４．６１ｘ１＋
３２０．４７ｘ２

０．８５ ０．４１ ＜０．０００ １

　 　 Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ：酰胺Ⅰ带峰面积；Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅱ：酰胺Ⅱ带峰面积；Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ ／ Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅱ：酰胺Ⅰ带与酰胺Ⅱ带峰面积
比值；Ｈ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ：酰胺Ⅰ带峰高；Ｈ＿Ａｍｉｄｅ Ⅱ：酰胺Ⅱ带峰高；Ｈ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ ／ Ｈ＿Ａｍｉｄｅ Ⅱ：酰胺Ⅰ带和酰胺Ⅱ带峰高比值；
Ｈ＿α⁃ｈｅｌｉｘ：α－螺旋的峰高；Ｈ＿β⁃ｓｈｅｅｔ：β－折叠的峰高；Ｈ＿α⁃ｈｅｌｉｘ ／ Ｈ＿β⁃ｓｈｅｅｔ：α－螺旋和 β－折叠的峰高比值。 表 ６ 同。 Ａ＿
Ａｍｉｄｅ Ⅰ： ｐｅａｋ ａｒｅａ ｉｎｔｅｎｓｕｔｙ ｏｆ Ａｍｉｄｅ Ⅰ； Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅱ： ｐｅａｋ ａｒｅａ ｉｎｔｅｎｓｕｔｙ ｏｆ Ａｍｉｄｅ Ⅱ； Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ ／ Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅱ： ｐｅａｋ
ａｒｅａ ｒａｔｉｏ ｏｆ ａｍｉｄｅ Ⅰ ｔｏ ａｍｉｄｅ Ⅱ； Ｈ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ： ｐｅａｋ ｈｅｉｇｈｔ ｉｎｔｅｎｓｕｔｙ ｏｆ Ａｍｉｄｅ Ⅰ； Ｈ＿Ａｍｉｄｅ Ⅱ： ｐｅａｋ ｈｅｉｇｈｔ ｉｎｔｅｎｓｕｔｙ ｏｆ
Ａｍｉｄｅ Ⅱ； Ｈ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ ／ Ｈ＿Ａｍｉｄｅ Ⅱ： ｐｅａｋ ｈｅｉｇｈｔ ｒａｔｉｏ ｏｆ ａｍｉｄｅ Ⅰ ｔｏ ａｍｉｄｅ Ⅱ； Ｈ＿α⁃ｈｅｌｉｘ： ｐｅａｋ ｈｅｉｇｈｔ ｉｎｔｅｎｓｕｔｙ ｏｆ α⁃ｈｅｌｉｘ；
Ｈ＿β⁃ｓｈｅｅｔ： ｐｅａｋ ｈｅｉｇｈｔ ｉｎｔｅｎｓｕｔｙ ｏｆ β⁃ｓｈｅｅｔ； Ｈ＿α⁃ｈｅｌｉｘ ／ Ｈ＿β⁃ｓｈｅｅｔ： ｐｅａｋ ｈｅｉｇｈｔ ｒａｔｉｏ ｏｆ α⁃ｈｅｌｉｘ ｔｏ β⁃ｓｈｅｅｔ． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ Ｔａｂｌｅ ６．

表 ７　 不同种植地全株青贮玉米的蛋白质分子结构与其瘤胃动态降解参数之间的回归关系

Ｔａｂｌｅ ７　 Ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｒｕｍｅｎ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ
ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｉｎ ｗｈｏｌｅ ｓｉｌａｇｅ ｃｏｒｎ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ

预测变量
Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｖａｒｉａｂｌｅｓ （ｙ）

回归变量
Ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ （ｘ）

回归方程
Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｅｑｕａｔｉｏｎｓ

决定系数
Ｒ２

残差
ＲＳＤ

Ｐ 值
Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

干物质瘤胃降解参数 ＤＭ ｒｕｍｅｎ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ
快速降解部分 ＤＭａ ／ ％ Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅱ ｙ＝ ２２．６９＋５．６９ｘ ０．４１ ４．１４ ０．００９ ９
慢速降解部分的降解率
ＤＭｃ ／ （％ ／ ｈ） Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅱ ｙ＝ ２．０８＋０．６９ｘ ０．５４ ０．０３ ０．００１ ７

干物质有效降解率
ＤＭＥＤ ／ ％ Ｈ＿β⁃ｓｈｅｅｔ ｙ＝ ５５．３７－５３．６１ｘ ０．５９ ２．９２ ０．０００ ８

粗蛋白质瘤胃降解参数 ＣＰ ｒｕｍｅｎ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ
快速降解部分
ＣＰａ ／ ％

ｘ１ ＝Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅱ，
ｘ２ ＝Ｈ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ

ｙ＝ ３１．９４＋５５．３３ｘ１－
３０４．３７ｘ２

０．６９ １９．０５ ０．０００ ９

２２８
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续表 ７

预测变量
Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｖａｒｉａｂｌｅｓ （ｙ）

回归变量
Ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ （ｘ）

回归方程
Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｅｑｕａｔｉｏｎｓ

决定系数
Ｒ２

残差
ＲＳＤ

Ｐ 值
Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

慢速降解部分
ＣＰｂ ／ ％

Ｈ＿Ａｍｉｄｅ Ⅰ ／
Ａｍｉｄｅ Ⅱ ｙ＝ ４４．５７－０．４７ｘ ０．５６ ２４．６１ ０．００１ ３

慢速降解部分的降解率
ＣＰｃ ／ （％ ／ ｈ） Ａ＿Ａｍｉｄｅ Ⅱ ｙ＝ １．７９＋１．３３ｘ ０．６０ ０．１０ ０．０００ ７

３　 讨　 论
３．１　 不同种植地对全株青贮玉米蛋白质成分和

ＣＮＣＰＳ 蛋白质组分的影响

　 　 饲用作物的营养价值受气温、降雨、土壤、光
照、温度、生长发育阶段等多种因素影响［１５］ 。 本试

验研究表明，不同地区的青贮玉米 ＣＰ 含量差异很

大，其中含量最高的天津地区要比含量最低的新

疆地区高出 １．９６ 个百分点，说明种植地的不同对

青贮玉米蛋白质成分含量有显著影响。 底姝霞

等［１６］在研究不同种植密度对青贮玉米“农大 １０８”
营养成分的影响时发现，增大种植密度会使 ＣＰ 含

量表现出下降趋势。 买尔亚木·玉苏甫等［１７］ 在研

究覆盖材料对新疆哈密地区种植的青贮玉米生长

和营养品质的影响时发现，秸秆覆盖可以显著提

高青贮玉米 ＣＰ 含量。 胡春华等［１８］ 也提出，青贮

玉米 ＣＰ 含量随着氮肥水平提高呈极显著上升。
由于各种植区的种植环境有所差异，因此这些都

可能是影响各种植区青贮玉米 ＣＰ 含量的因素。
　 　 ＣＮＣＰＳ 体系将饲料蛋白质分为 ＰＡ、 ＰＢ１、
ＰＢ２、ＰＢ３、ＰＣ ５ 部分，其中，ＰＡ 为瞬时降解部分；
ＰＢ１ 为快速降解蛋白；ＰＢ２ 为中速降解蛋白；ＰＢ３

为慢速降解蛋白；ＰＣ 为不可降解蛋白，它含有与

木质素、单宁等成分结合的蛋白部分或是其他高

度抵抗微生物和酶类分解的成分，其含量越少，说
明蛋白质利用率越高［１１］ 。 本试验中青贮玉米 ＰＡ
和 ＰＢ３ 含量与赵广永等［１９］ 报道的数据不一致，可
能是由于饲料品种及收割时期不同等因素导致，
也有可能是由于该试验选取的 ４ 个种植区与本试

验并不吻合。 试验发现，天津地区青贮玉米的 ＰＡ
含量最高，ＰＣ 含量最低，说明其 ＮＰＮ 含量较高，
ＰＣ 含量最少，相较于其他地区营养价值较高，但
还需经瘤胃尼龙袋法进一步验证。

３．２　 不同种植地对全株青贮玉米瘤胃动态降解

参数的影响

　 　 ＤＭ 瘤胃降解率是影响干物质采食量（ＤＭＩ）
的一个重要因素，ＤＭ 瘤胃降解率越高，ＤＭＩ 就越

高［２０］ 。 ＤＭ 瘤胃降解率受试验动物、饲粮类型、饲
料种类、收获时期等多种因素的影响，因此种植地

的差异很可能会对 ＤＭ 瘤胃降解率造成影响。 粗

饲料的蛋白质多存在于细胞内容物中，影响 ＣＰ 降

解率的主要原因有饲料蛋白质的含量、组成及饲

料在瘤胃内的滞留时间等［２１］ 。 本试验结果显示，
全株青贮玉米的 ＤＭＥＤ在 ４８．７３％ ～ ５３．３６％，ＣＰＥＤ

在 ３４．９６％ ～ ５４．１９％，与颜欣超等［２２］的试验结果相

似。 梁稼烨［２３］ 的研究测得青贮玉米的 ＤＭＥＤ 为

５５．０１％，与本试验相近；ＣＰＥＤ为 ６８．６８％，略高于本

试验，这可能是由于研究的样本品种不同导致。
张颖 等［２４］ 以 肉 牛 为 试 验 动 物， 测 得 ＣＰＥＤ 为

４５．２１％，与本试验相似；ＤＭＥＤ为 ４７．９２％，略低于

本试验，这可能是由于试验动物不同导致。
３．３ 　 不同种植地对全株青贮玉米蛋白质分子

结构的影响

　 　 酰胺Ⅰ带 （ １ ７００ ～ １ ６００ ｃｍ－１ ） 和酰胺Ⅱ带

（１ ５６０ ～ １ ５００ ｃｍ－１）是蛋白质红外光谱的 ２ 个基

本特征。 酰胺Ⅰ带主要产生于 Ｃ＝Ｏ 和 Ｃ－Ｎ 的伸

展振动，它对蛋白质二级结构的改变十分敏感。
因此，可以将酰胺Ⅰ带用于蛋白质二级结构的鉴

定。 酰胺Ⅱ带是由包括 Ｎ－Ｈ 和 Ｃ－Ｎ 等在内的多

个官能团振动产生。 所以，一般不将酰胺Ⅱ带用

于蛋白质二级结构的鉴定［２５］ 。 本试验得出，不同

种植地全株青贮玉米酰胺Ⅰ带峰高、峰面积存在

极显著差异。 其中，天津地区青贮玉米的 ＣＰ 含量

最高，而其酰胺Ⅰ带的峰高、峰面积也均为最高，
这与其常规化学方法测定的结果一致。 反刍动物

饲料中蛋白质在瘤胃内的降解直接体现在蛋白质

红外光谱区域酰胺Ⅰ带的 α－螺旋和 β－折叠上。
在酰 胺 Ⅰ 带 中， α － 螺 旋 的 谱 峰 位 于 １ ６５８ ～
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１ ６５０ ｃｍ－１， β － 折 叠 的 谱 峰 位 于 １ ６４０ ～
１ ６１０ ｃｍ－１。 它们之间的比值受饲料中蛋白质的

质量、可利用性及消化率的影响。 Ｙｕ 等［２６］ 发现羽

毛的蛋白质含量高达 ８４％，但蛋白质消化率却仅

为 ５％，在与大麦、小麦、燕麦等蛋白质利用率高的

饲料比较时发现，羽毛蛋白质二级结构中 α－螺旋

含量低，β－折叠含量高。 本试验中，各地区青贮玉

米蛋白质二级结构中 α－螺旋和 β－折叠含量均存

在极显著差异，这可能是造成不同种植地青贮玉

米蛋白质利用率不同的原因。
３．４　 不同种植地全株青贮玉米蛋白质分子结构与

蛋白质营养价值之间的相关关系

　 　 研究表明，蛋白质分子结构（特征峰的峰高、
峰面积及它们的比值）与蛋白质营养价值之间存

在密不可分的联系，可以借助蛋白质光谱信息对

饲料样品蛋白质营养价值进行估测［２７］ 。 Ｂａｎ［２８］ 在

研究饼粕类饲料时发现，酰胺Ⅰ带和酰胺Ⅱ带的

比与 ＣＰ、ＳＣＰ、ＮＰＮ 含量存在显著负相关，与本试

验结果一致。 本试验中，酰胺Ⅱ带的峰面积与

ＳＣＰ、ＮＰＮ、ＰＡ 含量存在显著正相关，与 ＰＢ３ 含量

存在显著负相关，这与李昕等［８］ 在研究不同热处

理豆渣蛋白质结构与蛋白质营养价值之间的相关

性时得出的结果一致。 Ｚｈａｎｇ 等［２９］ 在研究无壳大

麦与干酒糟及其可溶物（ＤＤＧＳ）复合饲料时发现，
其酰胺Ⅰ带和Ⅱ带的峰面积与 ＤＭａ、ＤＭＥＤ、ＣＰｃ 存

在相关关系，与本试验结果相似。 本试验根据相

关性和回归方程得出酰胺Ⅰ带峰高、酰胺Ⅰ带峰

面积、酰胺Ⅱ带峰面积、酰胺Ⅰ带和Ⅱ带的峰面积

比可以有效地估测青贮玉米的蛋白质营养价值，
这些结果与 Ｇｏｍａａ 等［３０］ 的研究结果相似。 Ｌｉｕ
等［３１］在对大麦外壳与籽粒降解特性时发现，α－螺
旋与 β－折叠的峰高比，与 ＣＰａ 含量、ＣＰＥＤ存在显

著正相关；Ｄｏｉｒｏｎ 等［３２］ 和 Ｓａｍａｄｉ 等［３３］ 也在研究

中发现 α －螺旋与 β －折叠的峰高比和 ＮＤＩＣＰ、
ＡＤＩＣＰ 含量存在正相关，而本试验中 α－螺旋与β－
折叠的峰高比与蛋白质化学成分及降解特性之间

并不存在相关，这可能是由于饲料种类不同，饲料

的分子结构也存在差异。 上述试验结果表明，利
用蛋白质光谱特征参数可对全株青贮玉米蛋白质

化学成分和瘤胃降解特性进行预测，并且通过回

归方程预测其蛋白质营养价值是可行的。

４　 结　 论
　 　 ① 不同种植地全株青贮玉米蛋白质成分、
ＣＮＣＰＳ 组分、ＤＭ 和 ＣＰ 瘤胃降解参数存在显著

差异。
　 　 ② 通过 ＦＴＩＲ 光谱技术分析得出，不同种植地

全株青贮玉米蛋白质分子结构之间也存在显著差

异。 并且，红外光谱参数与蛋白质营养价值之间

存在明显的相关关系，可以借助青贮玉米蛋白质

红外光谱参数对其蛋白质营养价值进行预测。
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ｕｍ⁃ｓｐｅｅｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｐｒｏｔｅｉｎｓ， ｓｌｏｗ⁃ｄｅｇｒａｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ａｎｄ ｕｎａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ＣＮＣＰＳ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｒａｃｔｉｏｎ
（Ｐ＜０．０５）； ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ａｌｓｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ ｏｆ ｄｒｙ ｍａｔｔｅｒ ａｎｄ ｃｒｕｄｅ
ｐｒｏｔｅｉｎ （Ｐ＜０．０５） ． ２） Ａｆｔｅｒ ｓｃａｎｎｉｎｇ ｂｙ ＦＴＩＲ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， ｉｔ ｗａｓ ｆｏｕｎｄ ｔｈａｔ ａｍｉｄｅ ｂａｎｄ Ⅰ ｐｅａｋ ｈｅｉｇｈｔ ａｎｄ
ｐｅａｋ ａｒｅａ， ａｍｉｄｅ Ⅱ ｂａｎｄ ｐｅａｋ ｈｅｉｇｈｔ ａｎｄ ｐｅａｋ ａｒｅａ， ｔｏｔａｌ ｐｅａｋ ａｒｅａ， ｐｅａｋ ａｒｅａ ｒａｔｉｏ， ｐｅａｋ ｈｅｉｇｈｔ ｒａｔｉｏ ｏｆ ａｍ⁃
ｉｄｅ Ⅰ ａｎｄ Ⅱ ｂａｎｄｓ， α⁃ｈｅｌｉｘ， β⁃ｆｏｌｄ ｐｅａｋ ｈｅｉｇｈｔ ｉｎ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｗｈｏｌｅ ｓｉｌａｇｅ ｃｏｒｎ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ ａｒｅａｓ ｈａｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｆｆｅｃｔｓ （Ｐ＜０．０５） ． ３） Ａｍｉｄｅ Ⅰ ｂａｎｄ ｐｅａｋ ｈｅｉｇｈｔ， ｐｅａｋ ａｒｅａ， ａｍｉｄｅ Ⅱ ｐｅａｋ
ｈｅｉｇｈｔ， ｐｅａｋ ａｒｅａ， ａｍｉｄｅ Ⅰ ｂａｎｄ ａｎｄ Ⅱ ｂａｎｄ ｐｅａｋ ｈｅｉｇｈｔ ｒａｔｉｏ， ｐｅａｋ ａｒｅａ ｒａｔｉｏ ａｎｄ α⁃ｈｅｌｉｘ ｐｅａｋ ｈｅｉｇｈｔ ｃｏｕｌｄ
ｂｅ ｕｓｅｄ ａｓ ｐｒｅｄｉｃｔｏｒｓ ｔｏ ｐｒｅｄｉｃｔ ｔｈｅ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎａｌ ｖａｌｕｅ ａｎｄ ｒｕｍｅｎ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｗｈｏｌｅ ｓｉｌａｇｅ ｃｏｒｎ． Ａ⁃
ｍｏｎｇ ｔｈｅｍ， ｓｉｌａｇｅ ｃｏｒｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｆｏｒ ｃｒｕｄｅ ｐｒｏｔｅｉｎ （ＣＰ） （Ｒ２ ＝ ０．８１）， ａｃｉｄ ｄｅｔｅｒｇｅｎｔ ｉｎｓｏｌｕ⁃
ｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ （ＡＤＩＣＰ） （Ｒ２ ＝ ０．８８）， ｎｏｎ⁃ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ （ＰＣ） （Ｒ２ ＝ ０．８５） ａｎｄ ｃｒｕｄｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｒａｐｉｄ ｄｅｇｒａｄａ⁃
ｔｉｏｎ （ＣＰａ） （Ｒ２ ＝ ０．６９） ｆｉｔｔｅｄ ｔｈｅ ｂｅｓｔ． Ｉｎ ｓｕｍｍａｒｙ， ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ ａｒｅａｓ ｈａｖｅ ａｎ ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ， ＣＮＣＰＳ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ， ｄｒｙ ｍａｔｔｅｒ ａｎｄ ｃｒｕｄｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｒｕｍｅｎ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｍｏ⁃
ｌｅｃｕｌａｒ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｗｈｏｌｅ ｓｉｌａｇｅ ｃｏｒｎ． Ｍｏｒｅｏｖｅｒ， ｔｈｅｒｅ ｉｓ ａ ｃｌｅａｒ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
ａｎｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎａｌ ｖａｌｕｅ， ａｎｄ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎａｌ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｓｉｌａｇｅ ｃｏｒｎ ｃａｎ ｂｅ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｂｙ ｉｎｆｒａｒｅｄ ｓｐｅｃ⁃
ｔｒａｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ．［Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ Ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ， ２０２０， ３２（２）：８１５⁃８２６］
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