
 

玉米青贮瘤胃降解特性与蛋白质分子结构的关系 
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摘  要：本试验旨在探索玉米青贮瘤胃降解特性与其蛋白质分子结构的相关性，并建立拟合

方程。试验采用尼龙袋法测定 11 种玉米青贮的干物质、蛋白质以及中性洗涤纤维的瘤胃降

解率，并对其降解特性进行计算，利用傅里叶变换红外光谱（Fourier transform infrared 

spectroscopy，FTIR）技术对玉米青贮样品的蛋白质分子结构（酰胺Ⅰ带、酰胺Ⅱ带、α–螺

旋、β–折叠）进行分析。结果表明，酰胺Ⅱ带的峰高分别与干物质有效降解率（DMED）极

显著相关（r=－0.71，P＜0.01），与中性洗涤纤维慢速降解部分的降解速率（NDFc）（r=－

0.52，P＜0.05）、不可降解部分（NDFu）（r=－0.46，P＜0.05）显著相关；酰胺Ⅰ带、Ⅱ带

的峰高比分别与干物质快速降解部分（DMa）（r=0.57，P＜0.05）、慢速降解部分（DMb）（r=

－0.55，P＜0.05）显著相关，与蛋白质不可降解部分（CPu）显著相关（r=－0.50，P＜0.05），

与蛋白质有效降解率（CPED）趋于相关（r=0.38，P＜0.10）；α–螺旋的峰高分别与干物质不

可降解部分（DMu）极显著相关（r=0.59，P＜0.01），与蛋白质快速降解部分（CPa）显著相

关（r=0.45，P＜0.05）；α–螺旋和 β–折叠的峰高比与干物质慢速降解部分的降解速率（DMc）

极显著相关（r=0.59，P＜0.01），与蛋白质慢速降解部分的降解速率（CPc）显著相关（r=0.57，

P＜0.05），与 CPED 显著相关（r=0.43，P＜0.05）；蛋白质分子结构与蛋白质慢速降解部分

（CPb）、中性洗涤纤维快速降解部分（NDFa）、慢速降解部分（NDFb）并无相关（P＞0.10）。

玉米青贮蛋白质分子结构对 DMED（R2=0.50）、CPED（R2=0.48）拟合最好。初步证明，可以

利用 FTIR 技术分析玉米青贮瘤胃降解特性与其蛋白质分子结构的相关性，并建立回归方程，

并利用二者的数量关系对玉米青贮的营养价值进行快速、非破坏分析，从而减少传统化学分

析耗时、费力、环境污染等缺点。 
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反刍动物的饲养及营养需要要求对反刍动物采食的饲料进行养分利用率的优化，即需要

一个简单、快速、精准的方法估测动物饲粮中饲料的营养价值[1-2]。目前主要是对反刍动物

采食的饲料进行化学成分、瘤胃降解特性和消化特性的测定。瘤胃降解特性可以影响饲料的

营养价值，也可以作为饲粮配方依据以满足动物的能、氮平衡，从而同步瘤胃营养，提高微

生物蛋白质的合成和饲料利用率[3]。 

Yu 等[4]通过对具有相似化学组成的 2 种类型的大麦（麦芽型大麦和饲用大麦）进行比

较，发现二者瘤胃降解程度却不同，麦芽性大麦的降解程度强于饲用型大麦。Liu 等[5]在研

究中发现不同品种的大麦虽然化学组成相近，但降解特性却差异显著。由此可见，传统的化

学分析方法在处理过程或测定过程中破坏了分子内在结构和理化特性，仅能测定出化学组分

的相关信息，无法揭示蛋白质内在分子结构与营养价值以及利用率的关系[6-7]。卢雁等[8]指

出，傅里叶变换红外光谱（Fourier transform infrared spectroscopy，FTIR）技术是对蛋白质

二级结构定量计算的强有力手段。FTIR 分析技术是一种可以揭示饲料生物学分子结构特点

的，快速、直接、破坏程度小的分析技术[7,9-13]。由于每个生物组分都有其特定的分子结构

信息，所以也存在独特的光谱信息与之对应。例如，蛋白质分子光谱区域分为酰胺Ⅰ带（主

要由 80%的 C=O 和 20%的 C—N 伸缩振动组成）和酰胺Ⅱ带（主要由 60%N—H 弯曲振动

和 40%的 C—N 伸缩振动组成）[14]。酰胺Ⅰ带中蛋白分子的二级结构主要包含 α–螺旋、β–

折叠和少量的 β–转角、无规则卷曲[15-18]。每一个官能团都与样本的营养组分及生物学特性

紧密相关。 

所以，本文旨在利用 FTIR 技术对玉米青贮进行光谱扫描，在蛋白质区域取得光谱特性，

进而与其瘤胃降解特性进行相关及回归分析，并构建预测方程，以探索玉米青贮的蛋白质分

子结构特性是否与其瘤胃降解特性存在一定的相关关系。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

本试验所选用的玉米青贮（n=11）采集于 2014 年 5 月至 9 月，采集地点为位于黑龙江

省哈尔滨市、齐齐哈尔市、大庆市等的奶牛养殖场，玉米种类见表 1。 

采集后的样品经过 65 ℃烘干 48 h，粉碎过 100 目网筛，用于光谱分析；粉碎过 1 mm

网筛，用于化学分析；粉碎过 2 mm 网筛用于瘤胃降解试验。 

表 1  试验样品基本信息 
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Table 1  Basic information of experimental samples 

玉米青贮编号 Corn silage No. 产地 Producing area 品种 Variety 

1 哈尔滨市（五常） 先玉 335 

2 哈尔滨市 阳光 1 号、金岭 17 

3 哈尔滨市 金岭 17 

4 哈尔滨市 甜玉米 

5 齐齐哈尔市（富拉尔基） 大京九 23 

6 佳木斯市（富锦） 阳光 1 号 

7 大庆市（林甸） 平安 14 

8 大庆市（杜尔伯特） 平安 14 

9 鸡西市（密山） 中原单 32 

10 鸡西市 绥玉 7、垦单 10 

11 绥化市（肇东） 豫青 23 

1.2  试验动物与饲粮 

试验选用 3 头装有永久性瘤胃瘘管的健康荷斯坦奶牛，于东北农业大学香坊实验基地进

行瘤胃降解试验。试验牛的饲粮参照我国奶牛饲养标准配制，试验饲粮组成及营养水平见表

2。试验期间每日于 08：00 和 16：00 饲喂饲粮，自由饮水，单槽饲养。 

表 2  试验饲粮组成及营养水平（风干基础） 

Table 2  Composition and nutrient levels of the experimental diet (air-dry basis)      % 

项目 Items 含量 Content 

原料 Ingredients  

玉米 Corn 13.18 

麦麸 Wheat bran 3.74 

糖蜜 Molasses 0.99 

豆粕 Soybean meal 3.13 

干酒糟 Dried distillers grain 5.35 

棉籽粕 Cottonseed meal 2.08 

玉米纤维饲料 Corn fiber meal 7.42 

玉米胚芽粕 Corn germ meal 4.94 
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预混料 Premix1) 0.50 

羊草 Chinese wild rye 42.87 

玉米青贮 Corn silage 15.80 

合计 Total 100.00 

营养水平 Nutrient levels2)  

产奶净能 NEL/(MJ/kg) 5.4 

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 

1)每千克预混料中含有 Contained the following per kg of the premix：VA 800 000 IU，VD 700 000 IU，VE 

10 000 IU，Fe 1 600 mg，Cu 1 500 mg，Zn 10 000 mg，Mn 3 500 mg，Se 80 mg，I 120 mg，Co 50 mg。 

2)产奶净能[19]为计算值，其余为实测值。NEL was a calculated value, while the other nutrient levels were 

measured values. 

1.3  试验方法 

1.3.1  常规养分的测定指标及方法 

干物质（dry matter，DM）、粗蛋白质（crude protein，CP）的测定参照 AOAC[20]的方法，

中性洗涤纤维（neutral-detergent fiber，NDF）的测定参照 Van Soest 等[21]的方法。 

1.3.2  瘤胃尼龙袋法 

根据 Peng 等[22]的瘤胃降解试验方法，称取 7 g 左右粉碎后的试验样品分别放入孔径为

50 μm、大小为 10 cm×20 cm 的已知重量的尼龙袋中，用尼龙绳距袋口 2 cm 处系好，使得每

个袋子内的样品占袋子表面积的比例约为 19 mg/cm2。每种样品称 3 个重复。在饲喂前按照

“依次投入，同时取出”的原则，将称好的尼龙袋随机放入规格为 45 cm×45 cm 的瘤胃网兜中，

并用 90 cm 长的绳子固定在瘤胃瘘管上，分别培养 72、48、36、24、16、12、8、4、0 h。

每头牛、每个时间点瘤胃中尼龙袋的数目不超过 28 个。取出后的尼龙袋（包括 0 h）放在自

来水下冲洗，直至水澄清，并在 65 ℃的条件下烘干 48 h 至恒重，记录残渣与尼龙袋的总重，

然后粉碎过 1 mm 网筛，于封口袋中保存待测。 

1.3.3  中红外光谱的检测 

试验采用的仪器为 BRUKER ALPHA 中红外光谱仪（德国布鲁克光谱仪器公司）。 
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试验参照焦培鑫等[23]的方法，在红外烤灯照射的干燥条件下，以溴化钾（光谱纯）作

为背景，将 2 mg 样品与 200 mg 溴化钾在玛瑙研钵中充分研磨、混匀并进行压片，放入光

谱仪中进行读取分析。光谱采集时仪器的设定参数参照 Kim 等[24]的报道。扫描范围为 700~4 

000 cm-1（图 1），扫描次数为 128 次，分辨率为 4 cm-1，每个样品重复装样 5 次（图 2），重

复 2 遍。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 1  11 种玉米青贮蛋白质光谱酰胺Ⅰ带与酰胺Ⅱ带的区域划分 

Fig.1  The region of amide Ⅰ and amide Ⅱ of FTIR protein spec spectroscopy in 11 

kinds of corn silages 

1.4  数据分析与计算  

1.4.1  降解特性相关参数的计算 

某成分瘤胃消失率（%）=100×（某成分质量－残留物中某成分质量）/某成分质量。 

根据 Ørskov 等[25]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

龙袋在瘤胃中滞留时间 t 后营养成分的瘤胃消失率（%），a 为快速降解部分（%），b 为慢速

降解部分（%），c 为慢速降解部分的降解速率（%/h），t 为瘤胃滞留时间（h），下式同。 

不可降解部分的计算公式为 u=1－（a+b），式中 u 为不可降解部分（%）。 

饲料有效降解率的计算公式为 ED=a+[（b×c）/（c+k）]，式中：k 为瘤胃外流速率，为

0.031/h[26]，ED 为有效降解率（%）。 

1.4.2  中红外光谱分析 

利用光谱处理软件 Ominic 8.2（Spectra tech，Madison，WI，USA）对光谱中蛋白质区

域酰胺区段（1 720~1 480 cm-1）进行分析，并分别对酰胺Ⅰ带与酰胺Ⅱ带进行基线校正。

对酰胺Ⅰ带区段进行二阶导处理，并对二阶导图谱进行平滑，然后找到原光谱对应的蛋白质

酰胺Ⅰ带 

The region of amide Ⅰ 

酰胺Ⅱ带 

The region of amide Ⅱ 
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二级结构位置[27]：α–螺旋出现在 1 658~1 648 cm-1 波段；β–折叠出现在 1 640~1 620 cm-1 波

段。本试验分别对酰胺Ⅰ带、酰胺Ⅱ带的峰高、峰面积、峰高比、峰面积比，以及蛋白质二

级结构 α–螺旋、β–折叠的峰高、峰高比进行分析计算，探索玉米青贮蛋白质分子结构与其

干物质、粗蛋白质以及中性洗涤纤维瘤胃降解特性是否存在相关关系。 

1.4.3  数据统计与分析 

用 Excel 2010 进行数据的初步整理，用 SAS 9.2 软件中的 PROC MIXED 程序对玉米青

贮瘤胃降解特性中的参数（快速降解部分、慢速降解部分、慢速降解部分的降解速率、不可

降解部分、有效降解率）和蛋白质分子光谱的数据（酰胺Ⅰ带、酰胺Ⅱ带的峰面积、峰高、

峰面积比和峰高比，二级结构 α–螺旋、β–折叠的峰高、峰高比）进行分析，用 PROC CORR 

程序分析瘤胃降解特性与蛋白质光谱数据的 Pearson 相关性（P＜0.01、P＜0.05、P＜0.10

和 P≥0.10 分别为极显著相关、显著相关、趋于相关和不相关），并用 PROC REG 程序进行

多元回归分析（R2＜0.2、R2＜0.4、R2＜0.6 和 R2＞0.6 分别为弱拟合、中等拟合、中高度拟

合和强拟合）。 

2  结果与分析 

2.1  瘤胃降解特性与蛋白质分子结构的总体信息 

2.1.1  瘤胃降解特性降解参数的信息 

11 种玉米青贮瘤胃降解参数的信息见表 3。其中，干物质瘤胃降解特性快速降解部分

（DMa）为 14.86%~32.80%，干物质慢速降解部分（DMb）为 43.58%~67.36%，干物质慢速

降解部分的降解速率（DMc）为 1.46%~4.93%，干物质不可降解部分（DMu）为 11.75%~31.16%，

干物质有效降解率（DMED）为 40.99%~54.58%。蛋白质瘤胃降解特性快速降解部分（CPa）

为 35.80%~61.02%，蛋白质慢速降解部分（CPb）为 12.24%~46.09%，蛋白质慢速降解部分

的降解速率（CPc）为 0.85%~7.07%，蛋白质不可降解部分（CPu）为 10.41%~44.66%，蛋白

质有效降解率（CPED）为 45.85%~69.35%。中性洗涤纤维瘤胃降解特性快速降解部分（NDFa）

为 1.03%~22.70%，中性洗涤纤维慢速降解部分（NDFb）为 46.34%~88.05%，中性洗涤纤维

慢速降解部分的降解速率（NDFc）为 1.23%~4.12%，中性洗涤纤维不可降解部分（NDFu）

为 8.81%~35.39%，中性洗涤纤维有效降解率（NDFED）为 32.98%~47.59%。其中不同地区

的玉米青贮瘤胃降解参数变异较大，为后续与蛋白质分子结构的相关分析以及回归拟合提供

了良好的数据支持。 

表 3  玉米青贮瘤胃降解特性的数据汇总 

Table 3  Summary of rumen degradation characteristics data of corn silages 

ch
in

aX
iv

:2
01

71
1.

01
02

5v
1

ChinaXiv合作期刊



 

项目 Items  平均值 Mean 

 

 

范围 Range 

最小值 Minimum  最大值 Maximum  标准差 SD 

干物质 DM 

a/%  22.68  14.86  32.80  5.55 

b/%  52.73  43.58  67.36  7.89 

c/(%/h)  2.73  1.46  4.93  1.05 

u/%  24.59  11.75  31.16  6.62 

ED/%  46.18  40.99  54.58  4.44 

粗蛋白质 CP 

a/%  45.13  35.80  61.02  7.44 

b/%  22.07  12.24  46.09  9.98 

c/(%/h)  3.32  0.85  7.07  1.87 

u/%  32.81  10.41  44.66  9.73 

ED/%  54.34  45.85  69.35  6.84 

中性洗涤纤维 NDF 

a/%  11.62  1.03  22.70  7.39 

b/%  64.83  46.34  88.05  11.11 

c/(%/h)  2.49  1.23  4.12  0.94 

u/%  23.55  8.81  35.39  9.43 

ED/%  38.86  32.98  47.59  4.85 

a 为快速降解部分，b 为慢速降解部分，c 为 b 的降解速率，u 为不可降解部分，ED 为有效降解率。下

表同。 

a, rapidly degraded part; b, slowly degraded part; c, degradation rate of b; u, none degraded part; ED, 

effective degradability rate. The same as below. 

2.1.2  蛋白质分子结构参数的信息 

11 种玉米青贮蛋白质分子结构的信息见表 4。酰胺Ⅰ带的峰面积（A_Ⅰ）范围为

4.66~11.68，酰胺Ⅱ带的峰面积（A_Ⅱ）范围为 0.39~1.00，酰胺Ⅰ带的峰高（H_Ⅰ）范围为

0.06~0.14，酰胺Ⅱ带的峰高（H_Ⅱ）范围为 0.02~0.05，α–螺旋的峰高（α）范围为 0.05~0.10，
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β–折叠的峰高（β）范围为 0.06~0.14，酰胺Ⅰ带、Ⅱ带的峰面积比（A_Ⅰ_Ⅱ）范围为 5.53~22.02，

酰胺Ⅰ带、Ⅱ带的峰高比（H_Ⅰ_Ⅱ）范围为 1.72~4.34，α–螺旋和 β–折叠的峰高比（α_β）范

围为 0.58~1.00。其中不同地区的 11 种玉米青贮蛋白质分子结构参数变异较大。 

表 4  玉米青贮蛋白质结构光谱特性的数据汇总 

Table 4  Summary of protein structural characteristics data of corn silages 

项目 

Items 

 平均值 Mean 

 范围 Range 

 

最小值 

Minimum 

 

最大值 

Maximum 

 

标准差 

SD 

A_Ⅰ  7.80  4.66  11.68  1.85 

A_Ⅱ  0.63  0.39  1.00  0.20 

H_Ⅰ  0.10  0.06  0.14  0.02 

H_Ⅱ  0.03  0.02  0.05  0.01 

α  0.08  0.05  0.10  0.02 

β  0.10  0.06  0.14  0.02 

A_Ⅰ_Ⅱ  13.58  5.53  22.02  4.80 

H_Ⅰ_Ⅱ  3.15  1.72  4.34  0.73 

α_β  0.84  0.58  1.00  0.11 

A_Ⅰ为酰胺Ⅰ带的峰面积；A_Ⅱ为酰胺Ⅱ带的峰面积；A_Ⅰ_Ⅱ为酰胺Ⅰ带、Ⅱ带的峰面积比；H_Ⅰ

为酰胺Ⅰ带的峰高；H_Ⅱ为酰胺Ⅱ带的峰高；H_Ⅰ_Ⅱ为酰胺Ⅰ带、Ⅱ带的峰高比；α 为 α–螺旋的峰高；β

为 β–折叠的峰高；α_β 为 α–螺旋与 β–折叠的峰高比。下表同。 

A_Ⅰ, peak area of amide Ⅰ; A_Ⅱ, peak area of amide Ⅱ; A_Ⅰ_Ⅱ, the ratio of amide Ⅰpeak area to 

amide Ⅱ; H_Ⅰ, peak height of amide Ⅰ; H_Ⅱ, peak height of amide Ⅱ; H_Ⅰ_Ⅱ, the ratio of amide Ⅰ peak 

height to amide Ⅱ; α, peak height of α-helix; β, peak height of β-sheet; α_β, the ratio of α-helix peak height to 

β-sheet. The same as below. 

2.2  瘤胃降解特性与蛋白质分子结构的相关性分析 

2.2.1  干物质瘤胃降解特性与蛋白质分子结构的相关性 

由表 5 可知，DMa 分别与 A_Ⅱ呈显著负相关（r=－0.47，P=0.03），与 A_Ⅰ_Ⅱ呈显著正

相关（r=0.45，P=0.03），与 H_Ⅰ_Ⅱ呈显著正相关（r=0.57，P=0.01）。DMb 分别与 A_Ⅰ_Ⅱ

趋于负相关（r=－0.37，P=0.09），与 H_Ⅰ_Ⅱ呈显著负相关（r=－0.55，P=0.01）。DMc 与

ch
in

aX
iv

:2
01

71
1.

01
02

5v
1

ChinaXiv合作期刊



 

H_Ⅱ趋于负相关（r=－0.37，P=0.09），与 α 趋于正相关（r=0.37，P=0.09），与 α_β 呈极显著

正相关（r=0.59，P=0.004）。DMu 分别与 α 呈极显著正相关（r=0.59，P=0.004），与 β 呈趋

于正相关（r=0.43，P=0.05）。DMED 分别与 A_Ⅱ、H_Ⅱ呈极显著负相关（r=－0.61，P=0.003；

r=－0.71，P=0.000 2），与 A_Ⅰ_Ⅱ呈显著正相关（r=0.44，P=0.04），与 H_Ⅰ_Ⅱ呈极显著正

相关（r=0.61，P=0.003）。 
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表 5  玉米青贮干物质瘤胃降解特性与蛋白质结构光谱的相关性 

Table 5  Correlation between rumen degradation characteristics of dry matter and protein structural characteristics of corn silages 

项目 

Items 

A_Ⅰ  A_Ⅱ  H_Ⅰ  H_Ⅱ  α  β  A_Ⅰ_Ⅱ  H_Ⅰ_Ⅱ  α_β 

r P r P r P r P r P r P r P r P r P 

a/% －0.06 0.80  －0.47 0.03  0.02 0.93  －0.36 0.10  －0.26 0.24  －0.06 0.78  0.45 0.03  0.57 0.01  －0.35 0.11 

b/% －0.27 0.23  0.30 0.18  －0.29 0.18  0.21 0.36  －0.32 0.15  －0.33 0.14  －0.37 0.09  －0.55 0.01  0.06 0.80 

c/(%/h) －0.13 0.55  －0.13 0.56  －0.22 0.32  －0.37 0.09  0.37 0.09  －0.004 0.99  －0.02 0.93  0.14 0.52  0.59 0.004 

u/% 0.36 0.10  0.03 0.88  0.33 0.14  0.05 0.81  0.59 0.004  0.43 0.05  0.07 0.76  0.19 0.41  0.22 0.33 

ED/% －0.24 0.29  －0.61 0.003  －0.27 0.22  －0.71 0.000 2  －0.03 0.91  －0.14 0.53  0.44 0.04  0.61 0.003  0.15 0.51 

r：相关系数 correlation coefficient；P：P 值 P-value。 

下表同。The same as below. 
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2.2.2  蛋白质瘤胃降解特性与蛋白质分子结构的相关性 

由表 6可知，CPa与 α呈显著正相关（r=0.45，P=0.04），与 H_Ⅰ_Ⅱ、α_β趋于正相关（r=0.37，

P=0.09；r=0.39，P=0.07）。CPc 分别与 A_Ⅰ、β 趋于负相关（r=－0.38，P=0.08；r=－0.38，

P=0.08），与 A_Ⅰ_Ⅱ呈显著负相关（r=－0.46，P=0.03），与 α_β 呈显著正相关（r=0.57，P=0.01）。

CPu分别与 A_Ⅱ呈显著正相关（r=0.50，P=0.02），与 A_Ⅰ_Ⅱ呈显著负相关（r=－0.48，P=0.03），

与 H_Ⅰ_Ⅱ呈显著正相关（r=0.50，P=0.02）。CPED 分别与 A_Ⅱ趋于负相关（r=－0.40，P=0.06），

与 α、H_Ⅰ_Ⅱ趋于正相关（r=0.38，P=0.09；r=0.38，P=0.08），与 α_β 呈显著正相关（r=0.43，

P=0.04）。 
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表 6  玉米青贮蛋白质瘤胃降解特性与蛋白质结构光谱的相关性 

Table 6  Correlation between rumen degradation characteristics of crude protein and protein structural characteristics of corn silages 

项目 

Items 

A_Ⅰ  A_Ⅱ  H_Ⅰ  H_Ⅱ  α  β  A_Ⅰ_Ⅱ  H_Ⅰ_Ⅱ  α_β 

r P r P r P r P r P r P r P r P r P 

a/% 0.12 0.60  －0.34 0.13  0.05 0.82  –0.23 0.30  0.45 0.04  0.16 0.49  0.33 0.13  0.37 0.09  0.39 0.07 

b/% 
0.10 0.65  –0.23 0.31  0.07 0.75  –0.17 0.45  –0.10 0.66  0.12 0.60  0.21 0.35  0.21 0.35  –0.36 0.10 

c/(%/h) –0.38 0.08  0.28 0.21  –0.35 0.11  0.01 0.96  –0.03 0.89  –0.38 0.08  –0.46 0.03  –0.36 0.10  0.57 0.01 

u/% –0.20 0.37  0.50 0.02  –0.12 0.61  0.36 0.10  –0.24 0.28  –0.24 0.27  –0.48 0.03  0.50 0.02  0.08 0.72 

ED/% 0.01 0.97  –0.40 0.06  –0.07 0.74  –0.36 0.10  0.38 0.09  0.06 0.80  0.33 0.13  0.38 0.08  0.43 0.04 
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2.2.3  中性洗涤纤维瘤胃降解特性与蛋白质分子结构的相关性 

从表 7 可知，NDFa 与蛋白质的分子结构无相关性（P>0.10）。NDFb与 H_Ⅱ趋于正相关

（r=0.39，P=0.08）。NDFc与H_Ⅱ呈显著负相关（r=－0.52，P=0.01），与 α_β趋于正相关（r=0.39，

P=0.08）。NDFu与 H_Ⅱ呈显著负相关（r=－0.46，P=0.03）。NDFED与 α_β呈趋于正相关（r=0.42，

P=0.05）。 
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表 7  玉米青贮中性洗涤纤维瘤胃降解特性与蛋白质结构光谱的相关性 

Table 7  Correlation between rumen degradation characteristics of neutral-detergent vs. protein structural characteristics of corn silages. 

项目 

Items 

A_Ⅰ  A_Ⅱ  H_Ⅰ  H_Ⅱ  α  β  A_Ⅰ_Ⅱ  H_Ⅰ_Ⅱ  α_β 

r P r P r P r P r P r P r P r P r P 

a/% –0.01 0.72  0.05 0.81  –0.08 0.71  0.01 0.96  0.17 0.45  –0.03 0.91  0.07 0.76  0.05 0.84  0.28 0.21 

b/% 0.15 0.50  0.21 0.36  0.20 0.38  0.39 0.08  –0.23 0.30  0.00 0.99  –0.10 0.67  –0.30 0.18  –0.34 0.12 

c/(%/h) –0.21 0.34  –0.26 0.25  –0.26 0.24  –0.52 0.01  0.18 0.43  –0.06 0.78  0.03 0.88  0.33 0.13  0.39 0.08 

u/% –0.12 0.61  –0.28 0.20  –0.16 0.47  –0.46 0.03  0.14 0.54  0.02 0.94  0.06 0.79  0.31 0.16  0.19 0.41 

ED/% –0.15 0.51  –0.12 0.59  –0.22 0.34  –0.27 0.23  0.25 0.26  –0.02 0.93  0.15 0.51  0.21 0.35  0.42 0.05 
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2.3  瘤胃降解特性与蛋白质分子结构的回归分析 

2.3.1  干物质瘤胃降解特性与蛋白质分子结构的回归分析 

由表 8 可知，H_Ⅰ_Ⅱ分别是拟合 DMa 和 DMb 回归方程的最佳自变量，决定系数 R2分

别为 0.32 和 0.30，属中等拟合；α 是拟合 DMu 的最佳自变量，R2=0.34，属中等拟合；α_β

是拟合 DMc的最佳自变量，R2=0.35，属中等拟合；H_Ⅱ与 DMED 拟合度较好，R2=0.50。 

2.3.2  蛋白质瘤胃降解特性与蛋白质分子结构的回归分析 

由表 8 可知，α 可对 CPa 进行拟合，R2=0.20；未得到 CPb 与蛋白质分子结构的拟合方程；

α_β 可中等拟合 CPc，R2=0.33；H_Ⅰ_Ⅱ分别是拟合 CPu与 CPED 的最佳自变量，R2 分别为 0.25

和 0.48，对 CPED的拟合度最好。 

2.3.3  中性洗涤纤维瘤胃降解特性与蛋白质分子结构的的回归分析 

由表 8 可知，蛋白质分子结构与 NDFa、NDFb 的相关性不强，故未得到拟合方程；H_

Ⅱ可分别拟合 NDFc 与 NDFu，R2 分别为 0.27 和 0.21；α_β 可拟合 NDFED，但拟合效果较弱，

R2=0.18。
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表 8  玉米青贮瘤胃降解特性与蛋白质结构光谱的回归关系 

Table 8  Regression relation between protein structural characteristics and rumen degradation characteristics of corn silages 

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 DM 

a/% H_Ⅰ_Ⅱ Y=8.982+4.343×x 0.32 4.58 0.01 

b/% H_Ⅰ_Ⅱ Y=71.949－6.095×x 0.30 6.73 0.01 

c/(%/h) α_β Y=－2.019+5.683×x 0.35 0.86 0.004 

u/% α Y=3.531+269.132×x 0.34 5.58 0.004 

ED/% H_Ⅱ Y=58.106－353.667×x 0.50 3.15 0.000 2 

粗蛋白质 CP 

a/% α Y=27.200+229.081×x 0.20 6.81 0.04 

b/%      

c/(%/h) α_β Y=－5.575+10.646×x 0.33 1.68 0.01 

u/% H_Ⅰ_Ⅱ Y=54.331－6.826×x 0.25 8.58 0.02 

ED/% H_Ⅰ_Ⅱ(x1)、α_β（x2） Y=4.352+5.510×x1+39.033×x2 0.48 5.17 0.002 

中性洗涤纤维 NDF 
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a/%      

b/%      

c/(%/h) H_Ⅱ Y=4.424－57.506×x 0.27 0.85 0.01 

u/% H_Ⅱ Y=40.446－500.980×x 0.21 8.64 0.03 

ED/% α_β Y=23.206+18.736×x 0.18 4.42 0.05 
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3  讨  论 

3.1  干物质瘤胃降解特性与蛋白质分子结构的关系 

蛋白质分子结构对 DMb的拟合度好于 DMa，这可能是由于 DMa与蛋白质分子结构的联

系相对于 DMb 更为密切。DMc 与蛋白质分子结构的相关性与 Zhang 等[27]的结论不完全相符，

该试验以空气为背景，对样品直接进行检测的原理与本文一致，其结果的差异可能是由于研

究的对象不同，该文献研究的是玉米酒精糟及可溶物（DDGS）与无壳大麦组成的 5 种不同

比例混合饲料与瘤胃降解特性的关系，由于饲料种类的不同，其营养价值也不一样，故所反

映的蛋白质分子结构与瘤胃降解特性的相关性也可能存在差异。 

干物质降解特性能与蛋白质分子结构建立联系，且部分降解特性拟合度较好的原因可能

是因为其与纤维中芳香族化合物振动有关，光谱范围集中于 1 498~1 587 cm-1[28]，存在于蛋

白质结构光谱区域内，故二者存在一定的联系。 

3.2  粗蛋白质瘤胃降解特性与蛋白质分子结构的关系 

蛋白质分子结构光谱特性（酰胺Ⅰ带、Ⅱ带光谱强度、二级结构的强度、以及它们的比

例）会影响粗蛋白质的品质和利用率[7,29-31]。这主要是因为蛋白质结构会影响与粗蛋白质品

质和利用率有关的微生物和胃肠道消化酶的接触。所以研究蛋白质分子结构，对粗蛋白质的

组成、品质、以及瘤胃降解特性极其重要。饲料的粗蛋白质瘤胃降解特性与其分子结构联系

紧密[9]。 

Liu 等[5]在利用漫反射红外光谱技术对六种大麦的外壳与籽粒之间不同降解特性研究时

发现 CPa与 α–螺旋和 β–折叠的峰高比呈显著正相关，与本文结论一致，但未发现本文中

提及的 CPa与 α–螺旋峰高显著正相关，这可能由于蛋白质来源不同、加工处理的方式不同

带来的差异。Zhang 等[27]在研究中并未发现 CPc 与 α–螺旋的峰高存在联系，与本文一致，

但本文 CPc 与 β–折叠的峰高负相关、与 α–螺旋与 β–折叠的峰高比呈显著正相关，与报

道中的无相关不符。本研究中蛋白质 α–螺旋与 β–折叠的峰高比与 CPu 无相关，与 CPED

显著正相关的结论与焦培鑫等[23]、吴鹏华等[32]、Liu 等[5]、Yari 等[33]报道的一致，说明饲料

蛋白质 α–螺旋与 β–折叠的峰高比值越高，其有效降解率越高，且二者的拟合度较好。Zhang

等[34]指出 α–螺旋与 β–折叠的峰高比与蛋白质营养价值和利用率密切相关，但酰胺 I、Ⅱ

带的峰面积比并不完全与之相关，本研究中未见 CPED 与酰胺 I、Ⅱ带的峰面积比的相关性，

结论与 Liu 等[5]一致。 

相对于大麦、燕麦、小麦来说，羽毛中含有高达 84%的 β–折叠，但蛋白质的利用率却

最低，这与其 β–折叠、角蛋白含量、二硫键含量等结构特点密切相关[35]。证明植物性饲料
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蛋白的营养价值，不仅与蛋白质种类、总蛋白质和氨基酸的含量密切相关，也与瘤胃中蛋白

质对水解酶的敏感度有关，更与蛋白质分子的自身结构关系密切，其中 β–折叠所占比例的

高低通常和饲料与胃肠道消化酶接触的多少有关。Yu[14]曾在研究不同加工方式对金黄色亚

麻籽影响时发现，加热处理会使蛋白质与木质素的连接增多，增加蛋白质美拉德反应的数目，

同时随蛋白质二级结构 β–折叠的比例增加，蛋白质的吸收利用也受到了影响。所以相似的

蛋白质含量，若其二级结构 α–螺旋、β–折叠的比例不同，也会使饲料的降解特性有所不

同[12]，其中 β–折叠的比例高通常导致饲料的营养价值低[4,7,11]。 

3.3  中性洗涤纤维瘤胃降解特性与蛋白质分子结构的关系 

中性洗涤纤维的瘤胃降解特性与碳水化合物光谱区域关系较为密切[36-37]，前人对于其与

蛋白质分子结构的关系研究较少。本论文的结果也表明，蛋白质分子结构与中性洗涤纤维瘤

胃降解特性关联较差，NDFa 和 NDFb 均未得出拟合方程，对 NDFED 的拟合度也较低，其微

弱的关系可能同样是由于中性洗涤纤维中不被微生物利用的木质素中芳香化合物的存在，而

部分与芳香化合物分子振动相关的结构受蛋白质酰胺带的干扰[38]。 

4  结  论 

① 利用 FTIR 技术可以获得玉米青贮蛋白质分子结构的光谱信息，并根据其与瘤胃降

解特性的相关性，建立回归方程。其中，玉米青贮蛋白质分子结构中酰胺Ⅱ带的峰高与其干

物质瘤胃有效降解率极显著相关，拟合度最好；酰胺 I、Ⅱ带的峰高比和蛋白质二级结构（α

–螺旋、β–折叠）的峰高比对蛋白质瘤胃有效降解率拟合度最好；玉米青贮蛋白质二级结

构对中性洗涤纤维瘤胃有效降解率拟合度较弱。 

② 利用 FTIR 技术可同时分析多个瘤胃降解特性，分析速度快，具有常规试验方法所

不具有的优点。玉米青贮蛋白质分子结构评定部分瘤胃降解特性可行，其对干物质和蛋白质

瘤胃有效降解率评定效果最好。 
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Relationship between Rumen Degradation Characteristics of Corn Silages with Protein Molecular 

Structures 

WANG Xiaofan  ZHANG Xingyi  HAO Xiaoyan  GAO Hong  DING Xue  ZHANG 

Yonggen  XIN Hangshu*   

（College of Animal Science and Technology of Northeast Agricultural University, 

Harbin 150030, China) 

Abstract： The objective of this present research was to investigate the correlation between rumen 

degradation characteristics of corn silages with protein molecular structures, and the fitting 

equation was established. Rumen degradation rates of dry matter, crude protein and neutral 

detergent fiber of 11 kinds of corn silages were determined by nylon bag technique in order to 

calculated their degradation characteristics, and protein molecular structures (amide Ⅰ, amide Ⅱ, 

α-helix and β-sheet) were analyzed by Fourier transform infrared spectroscopy (FTIR). The results 

showed that: the peak height of amide Ⅱ had a very significant correlation with effective 

degradable rate of dry matter (r=－0.71, P＜0.01), had a significant correlation with degradation 

rate of slowly degraded part (r=－0.52, P＜0.05) and none degraded part (r=－0.46, P＜0.05) of 

neutral detergent fiber; the ratio of amide Ⅰ  peak height to amide Ⅱ  had a significant 

correlation with rapidly degraded part (r=0.57, P＜0.05) and slowly degraded part (r=－0.55, P＜

0.05) of dry matter, had a significant correlation with none degraded part of crude protein (r=－

0.55, P＜0.05) and tended to have a significant correlation with effective degradable rate of crude 

protein (r=0.38, P＜0.10); the peak height of α-helix had a very significant correlation with none 

degraded part of dry matter (r=0.59, P＜0.01), and a significant correlation with rapidly degraded 

part of crude protein (r=0.45, P＜0.05); the ratio of α-helix peak height to β-sheet had a very 

significant correlation with degradation rate of slowly degraded part of dry matter (r=0.59, P＜
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0.01) and a significant correlation with degradation rate of slowly degraded part of crude protein 

(r=0.57, P＜0.05), had a significant correlation with effective degradable rate of crude protein 

(r=0.43, P＜0.05), but no correlation had been found between protein molecular structures with 

slowly degraded part of crude protein, rapidly degraded part and slowly degraded part of neutral 

detergent fiber (P＞0.10). The equations between protein molecular structures with effective 

degradable rate of dry matter (R2=0.50) and crude protein (R2=0.48) were the best. These results 

preliminary indicate that, FTIR can be used to analysis the relationship between rumen 

degradation characteristics of corn silages with protein molecular structures and establish 

regression equations. With the quantitative relations, analyzing nutritional values of corn silages 

will be rapidly and non-destructively, thus reducing the disadvantages of environmental pollution, 

time-consuming and laborious in traditional chemical analysis methods. 

Key words: rumen degradation characteristics; FTIR; protein molecular structures; correlation; 

multi-regression 
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