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氨基酸消失率的差异性
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摘　 要： 本试验旨在研究猪肠道微生物对不同分子结构蛋白质饲料源（大豆蛋白质、大豆肽、单

体氨基酸）氨基酸消失率的差异性。 选取 ３ 头 ３０ ｋｇ 左右的健康生长猪，屠宰后分别无菌取

５０ ｍＬ空肠、回肠和盲肠内容物置于 ５００ ｍＬ 厌氧基础培养基中，梯度离心获得相应肠道微生物

悬混液。 在 ２５０ ｍＬ 锥形瓶中加入 ５０ ｍＬ 厌氧基础培养基，先取 ５ ｍＬ 空肠微生物悬混液接种于

５０ ｍＬ预热的培养基中培养 ４ ｈ 后取 ５ｍＬ 培养液用于氨基酸含量和酶活性测定，再加入 ５ ｍＬ
回肠微生物悬混液继续培养 ４ ｈ 后取 ５ ｍＬ 培养液用于氨基酸含量和酶活性测定，最后加入

５ ｍＬ盲肠微生物悬混液继续培养 ４ ｈ 后取 ５ ｍＬ 培养液用于氨基酸含量和酶活性测定。 试验分

为 ３ 组，分别为大豆蛋白质组（基础培养基＋大豆蛋白质＋微生物）、大豆肽组（基础培养基＋大豆

肽＋微生物）和单体氨基酸组（基础培养基＋单体氨基酸＋微生物），另设 １ 个负对照组（基础培养

基＋微生物），３ 个正对照组（基础培养基＋大豆蛋白质、基础培养基＋大豆肽和基础培养基＋单体

氨基酸），每组设 ３ 个重复。 结果表明：空肠、回肠、盲肠中微生物对 ３ 种不同分子结构蛋白质饲

料源的赖氨酸脱羧酶、精氨酸脱羧酶、组氨酸脱羧酶、甘氨酸脱羧酶、酪氨酸脱羧酶、谷草转氨

酶、谷丙转氨酶和腺苷脱氨酶活性均有显著或极显著影响（Ｐ＜０．０５ 或 Ｐ＜０．０１），单体氨基酸组

酶活性整体上高于其他 ２ 组，３ 组间酶活性大小与氨基酸的消失率高低并不完全一致。 不同分

子结构蛋白质饲料源在加入不同肠道的微生物培养后氨基酸消失率存在极显著差异（Ｐ＜０．０１）。
大豆蛋白质组的氨基酸消失率由高到低依次为：盲肠、空肠、回肠，结构较为简单的大豆肽组和

单体氨基酸组的氨基酸消失率由高到低依次为：回肠、盲肠、空肠，大豆蛋白质组的总氨基酸消

失率最高。 综上，在肠道微生物体外培养下，３ 种不同分子结构形式的蛋白质饲料源之间氨基酸

的消失率存在较大差异，肠道微生物对大豆蛋白质的分解更活跃。
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　 　 猪在消化过程中将蛋白质分解为氨基酸，利
用氨基酸来合成机体蛋白质，因此饲粮蛋白质的

有效性取决于其氨基酸组成，猪真正需要的是氨

基酸，而不是蛋白质本身［１］ 。 除宿主对氨基酸的

代谢 利 用 外， 肠 道 微 生 物 也 能 代 谢 利 用 氨 基

酸［２－５］ 。 肠道微生物可降解氨基酸生成氨，氨在肠

道中的浓度主要取决于微生物对氨利用和合成的

净差［６－７］ 。 研究发现，添加抗生素能降低空肠和回

肠中的微生物数量，减少微生物对氨基酸的代谢

利用，使更多的氨基酸进入血液；也能增加进入大
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肠的氨基酸数量，大肠微生物分解氨基酸产生大

量有害物质，进而影响大肠健康［８－９］ 。 肠道微生物

利用脱羧酶对谷氨酸脱羧产生代谢产物，如神经

活性调节物质 γ－氨基丁酸［２，５－６，９－１０］ 。 肠道微生物

在肠道氨基酸代谢中十分重要。 猪饲粮不同分子

结构蛋白质饲料氮源因营养代谢存在差异，进而

改变猪的肠道微生物多样性［１０］ ，使得肠道微生物

各类代谢相关酶的活性和氨基酸的消失率产生差

异，最终改变氮的排放量及饲料的有效利用率。
印遇龙［１１］认为，可以在体外通过模拟动物的生理

过程来预测机体的氨基酸消失量，氨基酸消失量

与机体的代谢体重成恒定比例，消化道损失量与

饲料干物质摄入量呈线性相关，并受肠腔内饲粮

蛋白质结构的影响［１２］ 。 本试验通过分离猪肠道微

生物体外研究猪肠道微生物对不同分子结构蛋白

质饲料源（大豆蛋白质、大豆肽、单体氨基酸）氨基

酸消失率的差异性响应规律。

１　 材料与方法
１．１　 试验材料

　 　 试验动物为 ３０ ｋｇ 左右的健康杜×长×大三元

杂交猪。 谷草转氨酶（ ｇｌｕｔａｍｉｃ⁃ｏｘａｌａｃｅｔｉｃ ｔｒａｎｓａｍｉ⁃
ｎａｓｅ，ＧＯＴ）、谷丙转氨酶 （ ｇｌｕｔａｍｉｃ⁃ｐｙｒｕｖｉｃ ｔｒａｎｓ⁃
ａｍｉｎａｓｅ，ＧＰＴ）、腺苷脱氨酶（ ａｄｅｎｏｓｉｎｅ ｄｅａｍｉｎａｓｅ，
ＡＤＡ）生化试剂盒均购于南京建成生物工程研究

所。 常规生化试剂购于上海生工生物工程股份有

限公司。
　 　 厌氧基础培养基组分［１３］ ：每升溶液含有 ０．６ ｇ
ＫＣｌ， ０． ６ ｇ ＮａＣｌ， ０． ２ ｇ ＣａＣｌ２ · ２Ｈ２Ｏ， ０． ５ ｇ
ＭｇＳＯ４·７Ｈ２Ｏ，１ ｍＬ 刃天青溶液，１０ ｍＬ 微量矿

物质溶液，１０ ｍＬ 氯化血红素溶液，１０ ｍＬ 脂肪酸

溶液，５０ ｍＬ 碳酸氢盐溶液，４ ｇ 葡萄糖，０． １ ｇ
ＮＨ４Ｃｌ，１．４６ ｇ ＫＨ２ＰＯ４，３．５５ ｇ Ｎａ２ＨＰＯ４。 各溶液

配方如下（除碳酸氢盐溶液外，所有储备溶液均储

存于 ４ ℃ ，各溶液均用蒸馏水配制）。
　 　 刃天青溶液：将 １００ ｍｇ 刃天青溶解在 １００ ｍＬ
水中。
　 　 微 量 矿 物 质 溶 液： 依 次 添 加 ２５ ｍｇ
ＭｎＣｌ２·４Ｈ２Ｏ、 ２０ ｍｇ ＦｅＳＯ４ · ７Ｈ２Ｏ、 ２５ ｍｇ
ＺｎＣｌ２、２５ ｍｇ ＣｕＣｌ２·２Ｈ２Ｏ、５０ ｍｇ ＣｏＣｌ２·６Ｈ２Ｏ、
５０ ｍｇ ＳｅＯ２、 ２５０ ｍｇ ＮｉＣｌ２ · ６Ｈ２Ｏ、 ２５０ ｍｇ
Ｎａ２ＭｏＯ４·２Ｈ２Ｏ、３１．４ ｍｇ ＮａＶＯ３、２５０ ｍｇ Ｈ３ＢＯ３

至 ２０ ｍＬ ０．０２ ｍｏｌ ／ Ｌ 盐酸溶液中，然后加入水定

容到 １ Ｌ。
　 　 氯化血红素溶液：将 １００ ｍｇ 氯化血红素溶解

在 ５ ｍＬ ０．０５ ｍｏｌ ／ Ｌ ＮａＯＨ 溶液中，然后加入沸水

（连续用 ＣＯ２ 充气）制备氯化血红素溶液，加入水

定容到 １ Ｌ。
　 　 脂肪酸溶液：将 ６．８５ ｍＬ 乙酸、３．００ ｍＬ 丙酸、
１． ８４ ｍＬ 丁酸、０． ５５ ｍＬ 戊酸加入到 ０． ２ ｍｏｌ ／ Ｌ
ＮａＯＨ 溶液中，加入水定容到 １ Ｌ。
　 　 碳酸氢盐溶液：现配现用，将 ８． ２ ｇ Ｎａ２ＣＯ３

（无水） 溶 解 在 １００ ｍＬ 沸 水 （ 连 续 用 ＣＯ２ 充

气）中。
　 　 维生素 ／磷酸盐溶液：将 ２０． ４ ｍｇ 生物素、
２０．５ ｍｇ叶酸、１６４ ｍｇ Ｄ－泛酸钙、１６４． ０ ｍｇ 烟酰

胺、 １６４． ０ ｍｇ 核 黄 素、 １６４． ０ ｍｇ 硫 胺 － ＨＣｌ、
１６４．０ ｍｇ 吡哆醇 －ＨＣｌ、２０． ４ ｍｇ 对氨基苯甲酸、
２０．５ ｍｇ 氰钴胺素（维生素 Ｂ１２）加入到 １ Ｌ 含有

５４．７ ｇ ＫＨ２ＰＯ４ 的溶液中。 使用前，过滤灭菌（通

过 ０．２２ μｍ 过滤器）到无菌螺帽管中。
　 　 还原剂溶液：将 ２０． ５ ｇ Ｎａ２Ｓ·９Ｈ２Ｏ 溶解在

１ Ｌ沸水（用 ＣＯ２ 连续充气）中，使用前高压灭菌。
１．２　 试验方法

　 　 选取 ３ 头 ３０ ｋｇ 左右的健康杜×长×大三元杂

交生长猪，屠宰后将其放置于手术台的无菌桌布

上，用酒精消毒其皮肤表面，打开腹腔，找到空肠、
回肠、盲肠位置，在空肠和回肠的中间部位选取

２０ ～ ３０ ｃｍ 长度，用无菌棉线将所需肠段两端打

结，盲肠与回肠连接处打结，然后剪断结扎处外侧

（不需要的肠段一侧），将空肠、回肠、盲肠 ３ 段组

织分别放置于无菌白瓷盘内，在超净工作台内用

无菌手术剪剪破肠段开一个小口，双手固定肠段，
使内容物直接流入（或轻轻挤压）无菌容器内得到

样本。 然后取 ５０ ｍＬ 空肠、回肠、盲肠内容物分别

置于 ５００ ｍＬ 厌氧基础培养基中梯度离心得到相

应微生物悬混液。 在 ２５０ ｍＬ 锥形瓶中加入５０ ｍＬ
厌氧基础培养基，先取 ５ ｍＬ 空肠微生物悬混液接

种于 ５０ ｍＬ 预热的培养基中，培养 ４ ｈ 后取 ５ ｍＬ
培养液用于氨基酸含量和酶活性测定；再加入

５ ｍＬ回肠微生物悬混液继续培养 ４ ｈ 后，取 ５ ｍＬ
培养液用于氨基酸含量和酶活性测定；最后加入

５ ｍＬ盲肠微生物悬混液继续培养 ４ ｈ 后，取 ５ ｍＬ
培养液用于氨基酸含量和酶活性测定。 试验分为

３ 组，分别为大豆蛋白质（ ｓｏｙｂｅａｎ ｐｒｏｔｅｉｎ，ＳＰＴ）组

（基础培养基＋大豆蛋白质＋微生物）、大豆肽（ ｓｏｙ⁃
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ｂｅａｎ ｐｅｐｔｉｄｅ，ＳＰＰ）组（基础培养基＋大豆肽＋微生

物）、单体氨基酸（ｍｏｎｏｍｅｒｉｃ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ，ＭＡＡ）组
（基础培养基＋单体氨基酸＋微生物），另设 １ 个负

对 照组（基础培养基＋微生物） ，３个正对照组（基

础培养基＋大豆蛋白质、基础培养基＋大豆肽、基础

培养基＋单体氨基酸），每组设 ３ 个重复。 各组培

养基的氨基酸含量见表 １，试验流程见图 １。

表 １　 各组培养基的氨基酸含量

Ｔａｂｌｅ １　 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｉｎ ｃｕｌｔｕｒｅ ｍｅｄｉｕｍ ｏｆ ｅａｃｈ ｇｒｏｕｐ ｍｇ ／ ｍＬ

项目

Ｉｔｅｍｓ
大豆蛋白质组

ＳＰＴ ｇｒｏｕｐ
大豆肽组

ＳＰＰ ｇｒｏｕｐ
单体氨基酸组

ＭＡＡ ｇｒｏｕｐ

天冬氨酸 Ａｓｐ １０．２ １０．３ １０．３
苏氨酸 Ｔｈｒ ３．７ ３．５ ３．６
丝氨酸 Ｓｅｒ ４．６ ４．６ ４．６
谷氨酸 Ｇｌｕ １５．６ １６．４ １６．０
甘氨酸 Ｇｌｙ ３．８ ３．７ ３．８
丙氨酸 Ａｌａ ４．０ ３．９ ４．０
半胱氨酸 Ｃｙｓ １．１ １．１ １．１
缬氨酸 Ｖａｌ ４．２ ４．３ ４．３
蛋氨酸 Ｍｅｔ １．２ １．１ １．１
异亮氨酸 Ｉｌｅ ４．４ ４．６ ４．５
亮氨酸 Ｌｅｕ ７．４ ７．８ ７．６
酪氨酸 Ｔｙｒ ３．２ ３．７ ３．５
苯丙氨酸 Ｐｈｅ ４．９ ５．１ ５．０
赖氨酸 Ｌｙｓ ５．７ ５．７ ５．７
组氨酸 Ｈｉｓ ２．６ ２．５ ２．６
精氨酸 Ａｒｇ ７．４ ７．８ ７．６
脯氨酸 Ｐｒｏ ５．５ ５．３ ５．４
总氨基酸 ＴＡＡ ８９．７ ９１．４ ９０．６

１．３　 氨基酸脱羧酶和转氨酶活性的测定

　 　 赖氨酸脱羧酶、精氨酸脱羧酶、组氨酸脱羧

酶、甘氨酸脱羧酶、酪氨酸脱羧酶活性的测定参照

唐志如等［１４］ 和赖星等［１５］ 的方法进行。 根据南京

建成生物工程研究所的试剂盒说明，用紫外分光

光度计，采用比色法测定 ＧＯＴ、ＧＰＴ、ＡＤＡ 活性。
１．４　 氨基酸含量的测定

１．４．１　 样品的前处理

　 　 准确称取培养液样品 １００ ｍｇ 于 １５ ｍｍ ×
１５０ ｍｍ试管中，向盛有样品的试管中加入 １０ ｍＬ
６ ｍｏｌ ／ Ｌ ＨＣｌ，振荡混匀。 用酒精喷灯把该试管口

下 １ ／ ３ 处拉细到 ４ ～ ６ ｍｍ，抽真空 １０ ｍｉｎ 后封管。
处理过的试管置（１１０±１） ℃恒温烘箱中沙浴水解

２２ ｈ，拿出冷却至室温，摇匀过滤，取 １ ｍＬ 滤液于

５０ ｍＬ 烧杯中，用 ６０ ℃恒温水浴蒸干滤液，加入

０．０２ ｍｏｌ ／ Ｌ ＨＣｌ 稀释 ６ 倍，用 ０．２２ μｍ 滤膜过滤上

机分析。

１．４．２　 分析条件

　 　 采用日立 Ｌ－８８００ 型全自动氨基酸分析仪测

定氨基酸含量。 １ 个样品的分析周期为 ５３ ｍｉｎ，配
有 １ ） 分 离 柱： ４． ６ ｍｍ × ６０ ｍｍ， 洗 脱 液 流 速

０．４ ｍＬ ／ ｍｉｎ，柱温 ７０ ℃ ，柱压 １２．６２７ ＭＰａ；２）反应

柱：茚三酮及茚三酮缓冲液流速 ０．３５ ｍＬ ／ ｍｉｎ，柱
温 １３５ ℃ ，柱压 １．０７８ ＭＰａ。
１．５　 数据统计与分析

　 　 采用 ＳＡＳ ９．０ 统计软件对测量数据进行单因

素方差分析和显著性检验，试验结果用平均值和

标准误（ＳＥ）表示，Ｐ＜０．０５ 为差异显著，Ｐ＜０．０１ 为

差异极显著。 氨基酸消失率（Ｄｔ）的计算公式［５］

如下：
Ｄ ｔ（％）＝ ｛［ＡＡ０］－［ＡＡ ｔ］－（［ＰＣ０］－［ＰＣ ｔ］）－

（［ＮＣ０］－［ＮＣ ｔ］） ／ ［ＡＡ０］｝×１００。
　 　 式中：Ｄ ｔ 为 ｔ ｈ 游离氨基酸的消失率；ＡＡ０ 为

０ ｈ试验组游离氨基酸含量；ＡＡ ｔ 为 ｔ ｈ 试验组游离
氨基酸含量；ＰＣ０ 为 ０ ｈ 正对照组游离氨基酸含
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量；ＰＣ ｔ 为 ｔ ｈ 正对照组游离氨基酸含量；ＮＣ０ 为

０ ｈ负对照组游离氨基酸含量；ＮＣ ｔ 为 ｔ ｈ 负对照组

游离氨基酸含量。

２　 结果与分析
２．１ 　 不同分子结构蛋白质饲料源对猪肠道

微生物酶活性的影响

　 　 由表 ２ 可知，接种空肠微生物培养 ４ ｈ 后，除
ＧＯＴ 和 ＧＰＴ 活性存在显著差异（Ｐ＜０． ０５）外，各
组其他酶活性均存在极显著差异（Ｐ＜０．０１）。 单体

氨基酸组的精氨酸、甘氨酸、赖氨酸、组氨酸、酪氨

酸脱羧酶和 ＡＤＡ 活性均极显著高于大豆肽组和

大豆蛋白质组（Ｐ＜０．０１）；大豆蛋白质组除组氨酸

脱羧酶外其他酶活性均显著高于大豆肽组（ Ｐ ＜
０．０５）。 因此空肠微生物氨基酸脱羧酶活性从高

到低依次为：单体氨基酸组、大豆蛋白质组、大豆

肽组。

　 　 接种回肠微生物培养 ４ ｈ 后，各组各种酶活性

均存在极显著性差异（Ｐ＜０．０１）。 大豆肽组的组氨

酸、甘氨酸、酪氨酸脱羧酶和 ＧＯＴ、ＧＰＴ 活性均极

显著高于单体氨基酸组和大豆蛋白质组 （ Ｐ ＜
０．０１）；单体氨基酸组的组氨酸、甘氨酸脱羧酶和

ＧＯＴ、ＧＰＴ、ＡＤＡ 活性均极显著高于大豆蛋白质组

（Ｐ＜０．０１）。 因此回肠微生物氨基酸脱羧酶和转氨

酶活性从高到低依次为：大豆肽组、单体氨基酸

组、大豆蛋白质组。 回肠微生物 ＡＤＡ 活性从高到

低依次为：单体氨基酸组、大豆肽组、大豆蛋白质

组。
　 　 接种盲肠微生物培养 ４ ｈ 后，单体氨基酸组和

大豆肽组的精氨酸脱羧酶和 ＧＯＴ 活性均显著高

于大豆蛋白质组（Ｐ＜０．０５）。 因此盲肠微生物部分

酶活性从高到低依次为：单体氨基酸组、大豆肽

组、大豆蛋白质组。

图 １　 试验流程

Ｆｉｇ．１　 Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ ｐｒｏｃｅｄｕｒｅ

２．２　 不同分子结构蛋白质饲料源对猪肠道氨基酸

消失率的影响

　 　 由表 ３ 可知，接种空肠微生物培养 ４ ｈ 后，大
豆蛋白质组氨基酸均出现消失，其中蛋氨酸、异亮

氨酸、缬氨酸消失程度最大。 除单体氨基酸组的

脯氨酸外，单体氨基酸组和大豆肽组的其他氨基

酸未出现消失。 不同蛋白质饲料源氨基酸在空肠

微生物作用下的消失率由高到低依次为：大豆蛋

白质组、单体氨基酸组、大豆肽组。
　 　 接种回肠微生物培养 ４ ｈ 后，各组的氨基酸消

失率均存在极显著差异（Ｐ＜０．０１）。 单体氨基酸组

除谷氨酸、丙氨酸、缬氨酸、亮氨酸、赖氨酸、组氨
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酸几种氨基酸的消失率极显著低于大豆肽组（Ｐ＜
０．０１）外，单体氨基酸组的其他几种氨基酸及总氨

基酸消失率均极显著高于大豆肽组（Ｐ＜０．０１），特
别是酪氨酸消失率。 与空肠各氨基酸消失率相

比，在回肠中，大豆肽组的各氨基酸的消失率均有

提高；大豆蛋白质组只有半胱氨酸表现出有所消

失，但是消失率较低。 不同蛋白质饲料源氨基酸

在回肠微生物作用下的消失率由高到低依次为：
单体氨基酸组、大豆肽组、大豆蛋白质组。

表 ２　 不同分子结构蛋白质饲料源对猪肠道微生物酶活性的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｅｅｄ ｓｏｕｒｃｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｎ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ｐｉｇｓ （ｎ＝ ３） Ｕ ／ ｍｇ ｐｒｏｔ

项目

Ｉｔｅｍｓ
大豆蛋白质组

ＳＰＴ ｇｒｏｕｐ
大豆肽组

ＳＰＰ ｇｒｏｕｐ
单体氨基酸组

ＭＡＡ ｇｒｏｕｐ
ＳＥ

Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

加空肠微生物培养 ４ ｈ 后 Ｊｅｊｕｎａｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｗａｓ ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ａｎｄ ｃｕｌｔｕｒｅｄ ｆｏｒ ４ ｈ
赖氨酸脱羧酶 Ｌｙｓ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ０．２８５Ｂ ０．０２７Ｃ ０．７４８Ａ ０．０４３ ＜０．０１
精氨酸脱羧酶 Ａｒｇ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ０．４１５Ｂ ０．０５２Ｃ １．３６２Ａ ０．０１４ ＜０．０１
组氨酸脱羧酶 Ｈｉｓ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ０．４７７Ｂａ ０．４４１Ｂａ ２．１８４Ａ ０．２２４ ＜０．０１
甘氨酸脱羧酶 Ｇｌｙ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ０．１２４Ｂ ０．０１２Ｃ ０．４４４Ａ ０．００９ ＜０．０１
酪氨酸脱羧酶 Ｔｙｒ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ０．０４０Ｂ ０．００７Ｃ ０．０７５Ａ ０．００７ ＜０．０１
谷草转氨酶 ＧＯＴ ３２．２７３ａ ４．７６８ｃ １５．４２５ｂ ４．６１８ ＜０．０５
谷丙转氨酶 ＧＰＴ ５３．４７０ａ ３．４２０ｃ ２８．３４０ｂ ８．８９８ ＜０．０５
腺苷脱氨酶 ＡＤＡ ４５．９６０Ｂ ９．７２０Ｃ １５７．９９０Ａ １０．５１６ ＜０．０１
加回肠微生物培养 ４ ｈ 后 Ｉｌｅｕｍ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｗａｓ ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ａｎｄ ｃｕｌｔｕｒｅｄ ｆｏｒ ４ ｈ
赖氨酸脱羧酶 Ｌｙｓ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ０．１７９Ａａ ０．０５１Ｂ ０．２３２Ａａ ０．０２４ ＜０．０１
精氨酸脱羧酶 Ａｒｇ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ０．５０５Ａ ０．１３９Ｂａ ０．２２４Ｂａ ０．０２８ ＜０．０１
组氨酸脱羧酶 Ｈｉｓ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ０．０４０Ｃ ４．０１０Ａ １．７３５Ｂ ０．１３８ ＜０．０１
甘氨酸脱羧酶 Ｇｌｙ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ０．０４０Ｃ ０．１６６Ａ ０．０９０Ｂ ０．００３ ＜０．０１
酪氨酸脱羧酶 Ｔｙｒ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ０．０３６Ｂａ ０．１２５Ａ ０．０４４Ｂａ ０．０１１ ＜０．０１
谷草转氨酶 ＧＯＴ １８．８５０Ｃ ６０．３５０Ａ ２９．８００Ｂ ０．７５６ ＜０．０１
谷丙转氨酶 ＧＰＴ １２．６００Ｃ ４６．６５０Ａ １８．７００Ｂ １．５５４ ＜０．０１
腺苷脱氨酶 ＡＤＡ １４．６００Ｃ １１０．４００Ｂ １３４．６００Ａ ４．６３０ ＜０．０１
加盲肠微生物培养 ４ ｈ 后 Ｃｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｗａｓ ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ａｎｄ ｃｕｌｔｕｒｅｄ ｆｏｒ ４ ｈ
赖氨酸脱羧酶 Ｌｙｓ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ０．１８４Ｂ ０．１４４Ｃ ０．１０８Ａ ０．０１１ ＜０．０１
精氨酸脱羧酶 Ａｒｇ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ０．１４４Ｃ ０．１７２Ａ １．１４９Ｂ ０．０７９ ＜０．０１
组氨酸脱羧酶 Ｈｉｓ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ １．２２０ｂ １．２２３ｂ １．８４６ａ ０．１３５ ＜０．０５
甘氨酸脱羧酶 Ｇｌｙ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ０．０７４ｂ ０．１３８ａ ０．１２３ａｂ ０．０１５ ＜０．０５
酪氨酸脱羧酶 Ｔｙｒ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ０．０９２Ｂａ ０．１５７Ａ ０．０８４Ｂａ ０．０１０ ＜０．０１
谷草转氨酶 ＧＯＴ ３．５００ｂ ２２．３３０ａ １９．５００ａ ３．７７８ ＜０．０５
谷丙转氨酶 ＧＰＴ ２．３００Ｂａ １２．８００Ｂａ ４６．４３０Ａ ５．２１８ ＜０．０１
腺苷脱氨酶 ＡＤＡ ４４．４３０Ａａ ２３．６００Ｂ ５８．５００Ａａ ５．１０９ ＜０．０１

　 　 同行数据肩标不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５），不同大写字母表示差异极显著（Ｐ＜０．０１）。 下表同。
　 　 Ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｒｏｗ， ｖａｌｕｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＜０．０５）， ａｎｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｐ⁃
ｉｔａｌ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＜０．０１） ． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ．

　 　 接种盲肠微生物培养 ４ ｈ 后，大豆肽组和单体

氨基酸组大多数氨基酸及总氨基酸的消失率极显

著低于大豆蛋白质组（Ｐ＜０．０１）。 不同蛋白质饲料

源氨基酸在盲肠微生物作用下的消失率由高到低

依次为：大豆蛋白质组、单体氨基酸组、大豆肽组。

　 　 综合空肠、回肠、盲肠中各氨基酸消失率可得

出：大豆蛋白质组的氨基酸在空肠和盲肠均有消

失，并且消失率都是最高，消失程度表现为空肠小

于盲肠；大豆肽组的氨基酸除谷氨酸、半胱氨酸、
赖氨酸外，其他氨基酸在回肠、盲肠中均是逐渐消
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失的；单体氨基酸组的氨基酸消失基本在回肠，在 盲肠中也有消失，但是只是部分氨基酸。

表 ３　 不同分子结构蛋白质饲料源对猪肠道氨基酸消失率的影响

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｅｅｄ ｓｏｕｒｃｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｎ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ
ｄｉｓａｐｐｅａｒａｎｃｅ ｒａｔｅｓ ｏｆ ｐｉｇ ｉｎｔｅｓｔｉｎｅｓ （ｎ＝ ３） ％

项目 Ｉｔｅｍｓ
大豆蛋白质组

ＳＰＴ ｇｒｏｕｐ
大豆肽组

ＳＰＰ ｇｒｏｕｐ
单体氨基酸组

ＭＡＡ ｇｒｏｕｐ
ＳＥ

Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

加空肠微生物培养 ４ ｈ 后 Ｊｅｊｕｎａｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｗａｓ ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ａｎｄ ｃｕｌｔｕｒｅｄ ｆｏｒ ４ ｈ
天冬氨酸 Ｔｒｐ ２４．４７ ＮＤ ＮＤ － －
苏氨酸 Ｔｈｒ ３３．４８ ＮＤ ＮＤ － －
丝氨酸 Ｓｅｒ ２４．８６ ＮＤ ＮＤ － －
谷氨酸 Ｇｌｕ １９．６２ ＮＤ ＮＤ － －
甘氨酸 Ｇｌｙ ３３．５８ ＮＤ ＮＤ － －
丙氨酸 Ａｌａ ３７．８６ ＮＤ ＮＤ － －
半胱氨酸 Ｃｙｓ ３７．５９ ＮＤ ＮＤ － －
缬氨酸 Ｖａｌ ４２．８５ ＮＤ ＮＤ － －
蛋氨酸 Ｍｅｔ ４０．４１ ＮＤ ＮＤ － －
异亮氨酸 Ｉｌｅ ４２．８７ ＮＤ ＮＤ － －
亮氨酸 Ｌｅｕ ３４．５１ ＮＤ ＮＤ － －
酪氨酸 Ｔｙｒ ３１．０６ ＮＤ ＮＤ － －
苯丙氨酸 Ｐｈｅ ３２．７６ ＮＤ ＮＤ － －
赖氨酸 Ｌｙｓ ２９．３５ ＮＤ ＮＤ － －
组氨酸 Ｈｉｓ ３４．１２ ＮＤ ＮＤ － －
精氨酸 Ａｒｇ ２７．６１ ＮＤ ＮＤ － －
脯氨酸 Ｐｒｏ ２９．０４Ａ ＮＤ ４８．１２Ｂ １．８３ ＜０．０１
总氨基酸 ＴＡＡ ２９．８２ ＮＤ ＮＤ － －
加回肠微生物培养 ４ ｈ 后 Ｉｌｅｕｍ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｗａｓ ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ａｎｄ ｃｕｌｔｕｒｅｄ ｆｏｒ ４ ｈ
天冬氨酸 Ｔｒｐ ＮＤ １６．３２Ｂ ３９．５９Ａ ０．７９３ ＜０．０１
苏氨酸 Ｔｈｒ ＮＤ １８．１２Ｂ ３３．５９Ａ ０．７８１ ＜０．０１
丝氨酸 Ｓｅｒ ＮＤ １８．９７Ｂ ８０．８５Ａ ０．７２３ ＜０．０１
谷氨酸 Ｇｌｕ ＮＤ １３．９４Ａ ３．１６Ｂ ０．７１３ ＜０．０１
甘氨酸 Ｇｌｙ ＮＤ １７．２４Ｂ ２０．６３Ａ ０．７４３ ＜０．０１
丙氨酸 Ａｌａ ＮＤ １７．２２Ａ １１．６８Ｂ ０．７５３ ＜０．０１
半胱氨酸 Ｃｙｓ １．１６Ｃ １０．６６Ｂ ２７．０５Ａ ０．６９３ ＜０．０１
缬氨酸 Ｖａｌ ＮＤ １５．０１Ａ １３．０３Ｂ ０．７７３ ＜０．０１
蛋氨酸 Ｍｅｔ ＮＤ １１．０６Ｂ １６．８３Ａ ０．７６１ ＜０．０１
异亮氨酸 Ｉｌｅ ＮＤ １５．６４Ｂ ２１．７７Ａ ０．７９３ ＜０．０１
亮氨酸 Ｌｅｕ ＮＤ １６．５２Ａ １５．２４Ｂ ０．６９１ ＜０．０１
酪氨酸 Ｔｙｒ ＮＤ １７．１９Ｂ ２３４．８９Ａ ０．７２３ ＜０．０１
苯丙氨酸 Ｐｈｅ ＮＤ １６．５５Ｂ １７．９７Ａ ０．７９３ ＜０．０１
赖氨酸 Ｌｙｓ ＮＤ １７．８１Ａ １３．０６Ｂ ０．７９３ ＜０．０１
组氨酸 Ｈｉｓ ＮＤ １７．２７Ａ １４．８７Ｂ ０．７３４ ＜０．０１
精氨酸 Ａｒｇ ＮＤ １９．８０Ｂ ２１．４５Ａ ０．７５６ ＜０．０１
脯氨酸 Ｐｒｏ ＮＤ １７．０６Ｂ ３７．７２Ａ ０．７３６ ＜０．０１
总氨基酸 ＴＡＡ ＮＤ １６．５４Ｂ ２７．９５Ａ ０．６９３ ＜０．０１
加盲肠微生物培养 ４ ｈ 后 Ｃｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｗａｓ ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ａｎｄ ｃｕｌｔｕｒｅｄ ｆｏｒ ４ ｈ
天冬氨酸 Ｔｒｐ ６９．６４Ｂ ４．５１Ｃ ８４．５５Ａ ０．３２１ ＜０．０１
苏氨酸 Ｔｈｒ ６６．６９Ａ １７．６４Ｃ ３５．４２Ｂ ０．３８１ ＜０．０１
丝氨酸 Ｓｅｒ ６８．４２Ｂ １２．５６Ｃ ８１．１７Ａ ０．３３１ ＜０．０１
谷氨酸 Ｇｌｕ ７２．１５Ａ ＮＤ ７．０４Ｂ ０．３４３ ＜０．０１
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续表 ３

项目 Ｉｔｅｍｓ
大豆蛋白质组

ＳＰＴ ｇｒｏｕｐ
大豆肽组

ＳＰＰ ｇｒｏｕｐ
单体氨基酸组

ＭＡＡ ｇｒｏｕｐ
ＳＥ

Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

甘氨酸 Ｇｌｙ ６９．６４Ａ ５．７７Ｂ ＮＤ ０．３１１ ＜０．０１
丙氨酸 Ａｌａ ６８．１１Ａ ４．８３Ｂ ＮＤ ０．３１１ ＜０．０１
半胱氨酸 Ｃｙｓ ５３．０５Ａ ＮＤ ２７．０６Ｂ ０．３４１ ＜０．０１
缬氨酸 Ｖａｌ ６７．７８Ａ ２２．３１Ｂ ２．０４Ｃ ０．３３１ ＜０．０１
蛋氨酸 Ｍｅｔ ７０．７５Ａ ５３．６６Ｂ ３．０１Ｃ ０．３９１ ＜０．０１
异亮氨酸 Ｉｌｅ ７０．６１Ａ ２３．５１Ｂ ０．１８Ｃ ０．２４５ ＜０．０１
亮氨酸 Ｌｅｕ ７１．１４Ａ ２３．４３Ｂ ２．７４Ｃ ０．３２５ ＜０．０１
酪氨酸 Ｔｙｒ ６９．２７Ａ ２１．３６Ｂ ＮＤ ０．３４１ ＜０．０１
苯丙氨酸 Ｐｈｅ ７２．１６Ａ １８．９１Ｂ ＮＤ ０．３９９ ＜０．０１
赖氨酸 Ｌｙｓ ６８．４３ ＮＤ ＮＤ － －
组氨酸 Ｈｉｓ ６７．２９Ａ ６．７１Ｂ ＮＤ ０．３３１ ＜０．０１
精氨酸 Ａｒｇ ７０．８３Ｂａ ９．４７Ｃ １８．２０Ｂａ ０．３６７ ＜０．０１
脯氨酸 Ｐｒｏ ６５．３３Ａ ４．２０Ｂ ＮＤ ０．３８１ ＜０．０１
总氨基酸 ＴＡＡ ６９．５５Ａ ４．３９Ｃ ６．９５Ｂ ０．４３１ ＜０．０１

　 　 ＮＤ 代表没有消失。 ＮＤ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｎｏｔ ｄｉｓａｐｐｅａｒｅｄ．

　 　 由图 ２ 可知，大豆蛋白质组的总氨基酸消失

率在空肠和盲肠中都远远高于大豆肽组和单体氨

基酸组，在盲肠中最高接近 ７０％；而大豆肽组和单

体氨基酸组的总氨基酸消失率最高也未达到

３０％，在盲肠中未达到 １０％。 总体上大豆蛋白质

组的总氨基酸消失率最高。

图 ２　 各组不同肠段总氨基酸消失率比较

Ｆｉｇ．２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｏｔａｌ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｄｉｓａｐｐｅａｒａｎｃｅ
ｒａｔｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｓｅｇｍｅｎｔｓ ｏｆ ｅａｃｈ ｇｒｏｕｐ

３　 讨　 论
　 　 对比微生物脱羧酶、转氨酶、脱氨酶活性和氨

基酸消失率结果，可以发现：在空肠中，大豆蛋白

质组的各脱羧酶活性处于中等水平，ＧＯＴ 和 ＧＰＴ
活性较高，但其氨基酸消失率却是最高，其他分子

结构相对简单的 ２ 组几乎没有氨基酸消失；到回

肠后，大豆肽组和单体氨基酸组的各种酶活性和

氨基酸消失率同时上升，而大豆蛋白质组的酶活

性低且几乎没有氨基酸消失；到盲肠后，大豆蛋白

质组的酶活性又达到最高，氨基酸消失率也处于

最高水平，其他 ２ 组酶活性低，但是也有部分氨基

酸消失，其氨基酸消失率远远低于大豆蛋白质组。
本试验中，各种酶活性大小与氨基酸消失率高低

并不完全一致，原因可能是除脱羧酶、转氨酶的作

用外，氨基酸消失还有其他途径，可能被微生物直

接吸收，或是脱氨酶等的作用［１６］ ，微生物酶对氨基

酸的代谢作用并非占主导地位，这一点还需要进

一步研究［１７］ 。 赖星等［１５］研究发现，饲粮粗蛋白质

水平显著影响肠道微生物酶活性，这是肠道微生

物对氨基酸差异性降解和动物对蛋白质利用率低

的原因之一，可见微生物酶与饲粮蛋白质的利用

存在很大关系［１８］ ，本试验中大豆蛋白质组的总氨

基酸消失率最高。 对比不同肠段可以发现，氨基

酸消失率存在肠段特异性，这与戴兆来［１９］ 的研究

结果存在一致性。
　 　 结构较简单的两组氨基酸分解力度由高到低

依次为：回肠、盲肠、空肠。 环境中有氨基酸存在

时微生物才会产生相应的酶来分解该氨基酸，在
初期，大豆肽组中游离氨基酸很少，因此空肠微生

物的氨基酸脱羧酶活性还不高，并且酶活性受 ｐＨ
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影响，有研究表明饲料成分等因素影响培养环境

的 ｐＨ，且越到后肠道 ｐＨ 越高［９］ ，所以在空肠中大

豆肽组的氨基酸基本上没有消失；到了盲肠，微生

物多样性不同于空肠［２０］ ，环境中的 ｐＨ 等影响酶

发挥活性的因素也达到适合条件后，氨基酸才开

始消失［２１］ 。 但是，本试验中大豆肽组的氨基酸消

失率一直都很低，在动物肠道中蛋白质和肽段并

不是只有分解为氨基酸后才能进行消化吸收，邓
敦等［１２］指出小肽的吸收具有速度快、耗能低及能

避免与氨基酸竞争等特点，且可以直接通过转运

系统吸收，因此对肽的吸收可能主要集中于转运

系统而非微生物脱羧酶作用。 对于单体氨基酸

组，在各种氨基酸的刺激下，微生物快速产生大量

氨基酸脱羧酶，在空肠时各种氨基酸脱羧酶的活

性已经达到最大值，但是此时该处环境或许还未

达到酶发挥活性的最佳条件，且受微生物多样性

差异等的影响［２０］ ，在空肠时酶活性虽然高，但却没

有太多氨基酸消失；到回肠时，ｐＨ、渗透压等影响

酶发挥活性的因素都达到适合条件，氨基酸才开

始大量消失。 小肠末端吸收的氨基酸高达饲粮氨

基酸摄入量的 ３５％，本试验中单体氨基酸组氨基

酸基本在回肠消失，结果与前人研究存在一致

性［１１，２２－２３］ 。 总体上，单体氨基酸组的总氨基酸消

失率大于大豆肽组。
　 　 大豆蛋白质组的氨基酸分解力度由高到低依

次为：盲肠、空肠、回肠。 在空肠中，由于缺少游离

氨基酸刺激微生物生成脱羧酶，大豆蛋白质组的

氨基酸脱羧酶活性低，氨基酸消失率也不高，但均

高于其他两组；到回肠时反而没有氨基酸消失，原
因可能是由于微生物的作用，氨基酸的合成与分

解同时进行，形成动态平衡，所以基本上不能检测

到氨基酸消失；到了盲肠，微生物多样性更丰

富［５］ ，代谢更旺盛，氨基酸才开始大量分解［１１］ 。
Ｄａｉ 等［２２］研究认为，小肠中的细菌氨基酸代谢是

高度区室化的，在小肠细菌中以种类和肠道依赖

性方式对氨基酸进行代谢，空肠混合细菌和回肠

混合细菌的氨基酸代谢是不同的，而盲肠属于大

肠，与空肠、回肠的区别应该会更大，这种多样性

可能有助于肠道内的氨基酸稳态。 张福哲［８］ 研究

也发现，蛋氨酸和苯丙氨酸在盲肠的消失率要大

于回肠，盲肠微生物代谢产生的短链脂肪酸量是

最多的，说明盲肠微生物代谢的活跃，与本试验结

果相似。

　 　 总体来说，从空肠、回肠到盲肠，越靠近后肠

段微生物对各种氨基酸的代谢越高，这一结果与

余凯凡等［２４］对蛋氨酸的体外代谢研究结果一致。
戴求仲等［２５］认为，现行的猪回肠末端氨基酸真消

化率可作为预测消化道氨基酸吸收的最佳方法，
可见后肠道微生物对氨基酸代谢的重要性是公认

的。 刘颖［２６］对梅山猪的研究发现，不同肠段微生

物优势菌存在差异，这对氨基酸的消失率也会带

来影响。 大豆蛋白质组的总氨基酸消失率最高，
其原因可能是肠道微生物在长期的进化过程中，
传统的饲粮都是大豆蛋白质或其他蛋白质，并未

直接饲喂单体氨基酸或者多肽。 Ｌａｍｅｎｄｅｌｌａ 等［２７］

对猪肠道微生物宏基因组研究发现，存在与抗生

素和碳水化合物代谢抗性相关的基因，这表明猪

肠道微生物组可以通过饲养方法形成，所以也存

在肠道微生物的种类更适合对饲粮蛋白质进行代

谢，而对单体氨基酸和多肽并不敏感。 Ｉｓａａｃｓｏｎ
等［２０］也认为肠道微生物组的细菌成分随着动物的

进展而紧密地进化，这样做有助于动物的整体发

育和代谢需要。

４　 结　 论
　 　 ① 体外培养条件下，结构较复杂的蛋白质在

盲肠中的氨基酸消失率最大，结构较简单的大豆

肽和单体氨基酸主要在回肠消失。
　 　 ② 总体上，大豆蛋白质组的总氨基酸消失率

最高，肠道内微生物对蛋白质形式的大豆蛋白质

分解代谢更旺盛。
　 　 ③ 与前肠段相比，后肠段微生物对不同分子

结构蛋白质饲料源的分解更旺盛。
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ｃｒｏｂｅｓ）， ａｎｄ １ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ （ ｂａｓａｌ ｍｅｄｉｕｍ ＋ ｍｉｃｒｏｂｅｓ） ａｎｄ ３ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐｓ （ ｂａｓａｌ
ｍｅｄｉｕｍ＋ｓｏｙｂｅａｎ ｐｒｏｔｅｉｎ， ｂａｓａｌ ｍｅｄｉｕｍ＋ｓｏｙｂｅａｎ ｐｅｐｔｉｄｅ ａｎｄ ｂａｓｉｃ ｍｅｄｉｕｍ＋ｍｏｎｏｍｅｒｉｃ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ） ｗｅｒｅ
ａｌｓｏ ｃｏｎｓｉｓｔｅｄ， ａｎｄ ｅａｃｈ ｇｒｏｕｐ ｈａｄ ３ ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ｌｙｓｉｎｅ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ，
ａｒｇｉｎｉｎｅ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ， ｈｉｓｔｉｄｉｎｅ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ， ｇｌｙｃｉｎｅ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ， ｔｙｒｏｓｉｎｅ ｄｅｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ， ｇｌｕｔａｍｉｃ⁃ｏｘａ⁃
ｌａｃｅｔｉｃ ｔｒａｎｓａｍｉｎａｓｅ， ｇｌｕｔａｍｉｃ⁃ｐｙｒｕｖｉｃ ｔｒａｎｓａｍｉｎａｓｅ ａｎｄ ａｄｅｎｏｓｉｎｅ ｄｅａｍｉｎａｓｅ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｅｅｄ ｓｏｕｒｃｅｓ ｗｉｔｈ ３
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｗｅｒｅ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｂｙ ｊｅｊｕｎｕｍ， ｉｌｅｕｍ ｏｒ ｃｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｅｓ （Ｐ＜０．０５ ｏｒ Ｐ＜
０．０１） ． Ｔｈｅ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｉｎ ｍｏｎｏｍｅｒｉｃ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｇｒｏｕｐ ｗｅｒｅ ｈｉｇｈｅｒ ｏｖｅｒａｌｌ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｉｎ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ ｔｗｏ
ｇｒｏｕｐｓ． Ｔｈｅ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｉｎ ３ ｇｒｏｕｐｓ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｃｏｍｐｌｅｔｅｌｙ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｄｉｓａｐｐｅａｒａｎｃｅ ｒａｔｅ ｏｆ ａｍｉｎｏ
ａｃｉｄｓ． Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｄｉｓａｐｐｅａｒａｎｃｅ ｒａｔｅｓ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｅｅｄ ｓｏｕｒｃｅｓ
ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｃｕｌｔｕｒｅｄ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｍｉｃｒｏｂｅｓ （Ｐ＜０．０１） ． Ｔｈｅ ｄｉｓａｐｐｅａｒａｎｃｅ ｒａｔｅ ｏｆ
ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ｇｒｏｕｐ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ ｈｉｇｈ ｔｏ ｌｏｗ： ｃｅｃｕｍ， ｊｅｊｕｎｕｍ， ｉｌｅｕｍ． Ｔｈｅ ｄｉｓａｐｐｅａｒａｎｃｅ
ｒａｔｅ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ ｐｅｐｔｉｄｅ ａｎｄ ｍｏｎｏｍｅｒｉｃ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｇｒｏｕｐｓ ｗｉｔｈ ｓｉｍｐｌｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ
ｈｉｇｈ ｔｏ ｌｏｗ： ｉｌｅｕｍ， ｃｅｃｕｍ， ｊｅｊｕｎｕｍ． Ｔｈｅ ｄｉｓａｐｐｅａｒａｎｃｅ ｒａｔｅ ｏｆ ｔｏｔａｌ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ｇｒｏｕｐ ｗａｓ
ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ． Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ， ｉｎ ｖｉｔｒｏ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｏｆ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｍｉｃｒｏｂｅｓ， ｔｈｅ ｄｉｓａｐｐｅａｒａｎｃｅ ｒａｔｅ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ａ⁃
ｍｏｎｇ ３ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｅｅｄ ｓｏｕｒｃｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｒｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ， ａｎｄ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ａｒｅ ｍｏｒｅ
ａｃｔｉｖｅ ｉｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ． ［Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ Ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ， ２０１９， ３１ （ １２）：５６７２⁃
５６８１］
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