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Study of microflora composition of highly efficient bacterial strains capable of degrading pig hair keratin and
the effects of degradation
DU Dong-xia, KONG Li-hua, LIU Hui-zhi*, YIN Hong-mei
（Hunan Microbiology Institute, Changsha 410009, China）
Abstract：This study aimed to enrich the microbial resource pool of porcine keratin-degrading bacterial strains and provide technical
support for the generation of effective degradation products from porcine keratin. In this study, an enriched, domesticated culture method
was used, where pig hair keratin-degrading strains were screened from soil using pig hair as the sole carbon and nitrogen source. A
combination of different strains was used to prepare combined flora. Three strains of pig hair keratin-degrading bacteria with broad-
spectrum keratin-degrading capabilities were screened. The pig hair degradation rate（10 d）of three strains were 58.0%~65.3% with good
degradation of chicken feathers, goose feathers, and wool. Three highly efficient strains that could degrade pig hair（strain numbers, E-2-2,
E-1-4, and E-3-2） were identified to be Bacillus licheniformis, Bacillus mycoides, and Streptomyces koyangensis, respectively. By
comparing and analyzing degradation effects of each strain and the different combinations of flora, an optimal flora combination was
obtained. The degradation rate of pig hair（10 d）with the combined flora was as high as 81.8%, i.e., 23.8 percent points higher than the
degradation rate with a single strain（10 d）. During the degradation process, a large amount of soluble protein was produced. Furthermore,
sulfur in the disulfide bonds of keratin was converted to sulfur-containing compounds with sulfate being the main transformation product.
The synergistic effect of the different strains may greatly improve degradation of pig hair, and thus, has potential to be applied in the
production of amino acid-based feed.
Keywords：pig hair; keratin-degrading bacteria; combinations of flora; soluble protein

高效降解猪毛角蛋白菌群构建及其降解效果研究
杜东霞，孔利华，刘惠知*，尹红梅

（湖南省微生物研究院，长沙 410009）

收稿日期：2019-10-31 录用日期：2020-02-21
作者简介：杜东霞（1980—），女，山东菏泽人，高级工程师，主要从事农用微生物基础与应用研究。E-mail：xiaxia414@126.com
*通信作者：刘惠知 E-mail：719641546@qq.com
基金项目：湖南省生猪产业技术体系生猪产业规模养殖与环境控制岗位项目（2016—2020）
Project supported：Hunan Pig Industry Technical System, Pig Industry Scale Farming and Environmental Control Post Project（2016—2020）

摘 要：为丰富猪毛角蛋白降解菌微生物资源库及开发猪毛角蛋白高效降解产品，采用富集、驯化培养的方法，以猪毛为唯一碳

氮源从土壤中筛选猪毛角蛋白高效降解菌株，通过不同菌株组合培养的方法，构建了组合菌群。结果表明，经驯化筛选，共获得 3
株对猪毛降解效果较好的菌株，与对照相比，其猪毛降解率（10 d）为 58.0%~65.3%，且 3株菌株对鸡毛、鹅毛和羊毛也表现出良好

的降解效果，是一类广谱角蛋白降解菌。3株高效猪毛降解菌株（菌株编号为E-2-2、E-1-4和E-3-2）分别鉴定为地衣芽孢杆菌

（Bacillus licheniformis）、蕈状芽孢杆菌（Bacillus mycoides）和链霉菌（Streptomyces koyangensis）。通过单一菌株及不同组合菌群降解

效果的对比分析，成功获得最优菌群组合，其猪毛降解率（10 d）高达 81.8%，比单一菌株的猪毛降解率（10 d）最多提高了 23.8个百

分点。在降解过程中产生了大量可溶性蛋白质，二硫键中的硫也随之转化为以硫酸盐为主要形式的含硫化合物。研究表明，通

过不同菌株间协同增效可大幅提高猪毛降解效果，在氨基酸饲料生产中具有潜在的应用价值。
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近年来，随着养殖业和加工产业的快速发展，我

国每年产生 38亿 t以羽毛、蹄、角等为主要形式的畜

禽废弃物，产生的畜禽废弃物大都被焚烧或填埋处

理，未得到合理利用，不仅污染了环境，而且浪费了宝

贵资源[1-2]。

我国的羽毛资源极其丰富，且动物的羽毛、角、蹄

中不溶性纤维状的角蛋白含量超过 90%，含有近 10
种氨基酸，且富含维生素、钙和磷等营养物质，在氨基

酸饲料产业中应用价值极大[3]。但是这些畜禽废弃

物角蛋白由于二硫键高度交联和分子间疏水作用及

氢键等相互作用，使其结构极其稳定，很难被一般的

蛋白酶制剂（胰蛋白酶、胃蛋白酶）降解[4]。根据X射

线衍射分析，角蛋白的空间结构有α-螺旋结构（α-角
蛋白）和β-折叠片层结构（β-角蛋白）两种类型。α-
角蛋白，如毛发、角、甲、蹄等的蛋白，分子中胱氨酸含

量丰富；β-角蛋白主要存在于鸟类及家禽的羽毛纤

维中，又称羽毛角蛋白。猪毛角蛋白的二级结构主要

为α-螺旋，二硫键多（半胱氨酸含量高），相比羽毛角

蛋白（β-螺旋）结构更加稳定，更难降解[5]。角蛋白

（畜禽废弃物：羽毛、毛发、角、蹄等）是一种抗降解性

很强的蛋白质，大量堆积既造成严重的环境污染，又

是极大的资源浪费。角蛋白是一种良好的可替代或

部分替代鱼粉的饲料蛋白来源，对角蛋白资源的开发

利用既有科学价值又有经济价值。机械法、化学法和

生物降解法是最常用的降解角蛋白的方法，但传统

的物理及化学处理方法均对反应设备和反应条件

要求苛刻，能耗高，且产生三废污染，很难被应用，采

用微生物降解角蛋白的方法不仅条件温和、环境污

染小，而且可用于生产具有重要应用价值的多肽及氨

基酸[5]。

自然环境中存在着大量能够有效利用畜禽废弃

物作为自身营养物质生长的微生物，这些微生物能将

角蛋白分解成多肽、氨基酸等动物可以消化利用的成

分。因此，利用微生物对畜禽废弃物无害化处理是一

种环保高效的转化方式，具有巨大发展潜力。目前与

羽毛角蛋白相关的研究大都集中在角蛋白降解菌的

分离鉴定、角蛋白酶活的研究等方面，已报道能降解

畜禽废弃物的微生物包括细菌、真菌和放线菌[6-12]，但

以构建菌群的形式，集合多种酶促活性高效降解畜禽

废弃物的研究鲜有报道。

本研究从某生猪屠宰场周边土壤中取样，筛选到

3株猪毛角蛋白高效降解菌株，进行了猪毛角蛋白降

解微生物菌群的构建及降解效果研究，并初步探讨其

降解机理，以期为猪毛废弃物的无害化处理和资源化

利用提供技术支持。

1 材料与方法

1.1 供试材料

1.1.1 样品采集及制备

在湖南省某屠宰场长期堆积废弃猪毛的土壤及

污泥中采取样品10份，迅速装入无菌袋，冷藏备用。

猪毛前处理：从湖南省某屠宰场采回的新鲜猪

毛，在浓度为 0.05% 的 NaOH 溶液中浸泡并煮沸 30
min，烘干至恒质量备用[5]。

猪毛粉制备：经烘干后的猪毛粉碎，过 100目筛

后即制成猪毛粉。

1.1.2 培养基

酪蛋白固体培养基：酪蛋白 10.0 g，牛肉膏 3.0 g，
NaCl 5.0 g，琼脂 20.0 g，pH自然，蒸馏水定容至 1 000
mL。

初筛固体培养基：猪毛粉 10.0 g，MgSO4 0.1 g，
KH2PO4 0.7 g，K2HPO4 1.4 g，NaCl 0.5 g，琼脂 20.0，pH
自然，蒸馏水定容至1 000 mL。

种子培养基（LB培养基）：蛋白胨 10.0 g，酵母粉

5.0 g，NaCl 10.0 g，pH 7.5，蒸馏水定容至1 000 mL。
高 氏 1 号 ：可 溶 性 淀 粉 20.0 g，KNO3 1.0 g，

K2HPO4 0.5 g，MgSO4 0.5 g，NaCl 0.5 g，FeSO4 · 7H2O
0.01 g，pH 7.4~7.6，蒸馏水定容至1 000 mL。

发酵培养基：完整猪毛 10.0 g，MgSO4 0.1 g，
KH2PO4 0.7 g，K2HPO4 1.4 g，NaCl 0.5 g，pH自然，蒸馏

水定容至1 000 mL。
1.2 测定分析方法

1.2.1 猪毛降解菌株的分离及筛选

产蛋白酶菌株初筛：称取采集的土壤样品 10.0
g，添加到内含 90 mL无菌水的锥形瓶中，充分振荡均

匀，并于 30 ℃、180 r·min-1驯化培养 96 h，取驯化培

养的土壤悬液稀释 104、105、106倍后，分别涂布于酪

蛋白固体培养基，30 ℃静置培养 3~7 d，选取在酪蛋

白固体培养基上生长良好且有透明圈的单菌落，利用

四分区划线法进一步纯化，纯化后的菌株斜面低温保

存备用。

高效猪毛降解菌株的初筛：将上述分离到的菌株

活化培养后，接种在以猪毛为唯一碳氮源的初筛培养

基上，30 ℃静置培养 3~7 d，挑取生长良好、菌落较大

且具有不同菌落形态的单菌落，斜面低温保存各菌

株，作为复筛菌株备用。
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高效猪毛降解菌株的摇瓶复筛：将上述分离到的

菌株经活化培养后，按 2%的接种量接种至含有完整

猪毛的发酵培养基中（以猪毛为唯一碳氮源），并于

30 ℃、180 r·min-1振荡培养，每日观察发酵液中完整

猪毛的降解程度，每个处理重复3次。

1.2.2 高效猪毛降解菌株对 α、β 角蛋白的降解效果

分析

为验证高效猪毛降解菌株对α角蛋白、β角蛋白

的降解情况，分别以猪毛、鸡毛、鹅毛和羊毛为底物进

行降解试验。将复筛得到的高效猪毛降解菌株，接种

至种子培养基中，获得活菌数为 1×109 CFU·mL-1的种

子液。将种子液以 2%的接种量分别接种到以猪毛、

鸡毛、鹅毛和羊毛为唯一碳氮源的发酵培养基中，猪

毛、鸡毛、鹅毛和羊毛的底物浓度为 10 g·L-1，于

30 ℃、180 r·min-1振荡培养，发酵培养 5~10 d，观察角

蛋白降解菌株对猪毛、鸡毛、鹅毛和羊毛的降解效果，

每个处理重复3次。

1.2.3 降解效果的测定

（1）角蛋白酶酶活测定参考文献[13-14]进行。

（2）失重法测定猪毛或鸡毛降解率[5]：将新鲜猪

毛、鸡毛、鹅毛和羊毛干燥至恒质量后，分别添加至发

酵培养基中发酵。发酵完成后，滤去发酵液并将其发

酵后的底物基质抽滤，收集残渣并干燥至恒质量，利

用失重法分别测定猪毛、鸡毛、鹅毛和羊毛的降解率，

每个处理重复3次。

1.2.4 猪毛降解菌群的构建

（1）高效猪毛降解菌的拮抗实验：将复筛获得的

3株猪毛降解效果良好的菌株活化培养，并通过平板

对峙实验（培养 3 d）检测不同猪毛降解菌株间是否具

有拮抗作用[15]。

（2）组合菌群对猪毛降解效果的研究：将复筛获

得的 3株猪毛降解效果稳定且降解效果好的菌株进

行菌群构建。分别将 3株菌活化培养后制备一定浓

度的菌悬液（1×109 CFU·mL-1），根据菌株生长特性和

降解效果排列组合，构建出 4组不同的组合菌群（C1：
E-2-2，E-1-4；C2：E-2-2，E-3-2；C3：E-1-4，E-3-2；
C4：E-2-2，E-3-2，E-1-4），每个组合菌群中的菌株

均为等比例（体积比）混和，按 2%的接种量接种于装

有 100 mL 发酵培养基的 500 mL 的锥形瓶中，于

30 ℃、180 r·min-1，振荡培养 10 d。通过测定培养物

的猪毛降解率和角蛋白酶活，筛选出最佳组合菌群，

并比较其与单菌株猪毛降解率和角蛋白酶活的差异，

每个处理重复3次。

1.2.5 高效猪毛降解菌的分子鉴定及其系统发育分析

将复筛获得的3株高效猪毛降解菌株接种至初筛

固体培养基上，待菌落形成后，分别观察各菌株的菌落

形态，并通过油镜观察（简单染色）各菌株的菌体形态。

采用Ezup柱式细菌基因组DNA抽提试剂盒（生工生

物工程（上海）股份有限公司）提取各菌株的基因组

DNA，以其为模板 PCR扩增各个菌株的 16S rDNA序

列。采用 16S rDNA 通用引物 27F：5′ -AGAGTTT⁃
GATCCTGGCTCAG-3′，1492R：5′-GGTTACCTTGT⁃
TACGACTT-3′进行 PCR扩增。PCR反应条件：95 ℃
预变性 3 min；95 ℃变性 45 s，56 ℃退火 45 s，72 ℃延

伸 90 s，反应进行 30 个循环；最后 72 ℃延伸 10 min，
4 ℃终止。将 PCR产物回收纯化后交由生工生物工

程（上海）股份有限公司进行 DNA 测序，将测得的

DNA序列通过NCBI的BLAST程序进行同源性分析。

并选取一些亲缘关系相近的菌株利用DNAStar构建

系统进化树。

1.2.6 高效猪毛降解菌株降解猪毛角蛋白产物分析

活化培养 3株高效猪毛降解菌株，分别制备浓度

为 1.0×109 CFU·mL-1的种子液，并将种子液以 2%的

接种量接种到发酵培养基中，于 30 ℃、180 r·min-1振

荡培养，分别在第10 d测定发酵上清液中可溶性蛋白

含量、各种含硫化合物（巯基化合物、硫酸盐、亚硫酸

盐）含量，每个处理重复 3次。可溶性蛋白含量的测

定参照齐志国等[16]研究中介绍的方法进行，发酵上清

液中各种含硫化合物的含量测定参照黄林等[17]研究

的方法进行。

1.2.7 数据分析

试验数据利用 Microsoft Excel 2003 进行初步计

算，以平均值±标准差表示，并绘图；利用软件 SPSS
18.0 对数据进行统计分析，数据间差异显著性采用

ANOVA方法进行分析。

2 结果与分析

2.1 猪毛降解菌株的筛选

通过产蛋白酶菌株的初筛，共获得 18株能够在

酪蛋白平板上产生较大透明圈的菌株。将其单菌落

分别转接至以猪毛为唯一碳源的平板上，筛选出 10
株生长良好且菌落形态不同的菌株；将筛选到的 10
株菌株进一步接种至以猪毛为唯一碳源的锥形瓶中

复筛（10 d），共获得 3株（E-2-2，E-1-4，E-3-2）猪毛

降解效果良好且稳定的菌株。3株菌株在酪蛋白平板

上透明圈的直径（D）均在大于 19 mm，菌落直径（d）
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均大于 5 mm（图 1），其中 E-2-2的 D/d最大值为 4.4
（表 1）。

2.2 高效猪毛降解菌株对不同来源角蛋白的降解效

果分析

经驯化筛选，共获得 3株猪毛降解效果稳定且降

解效果好的菌株，与对照相比，3株菌株发酵培养至

第 10 d，各锥形瓶中的猪毛、鸡毛、鹅毛、羊毛均明显

得到降解，各个培养瓶中培养液明显变浑浊，菌体生

长旺盛。单一菌株对猪毛和羊毛的降解率（10 d）均

超过 45%，其中对鸡毛和鹅毛的降解率（10 d）均超过

87%，且角蛋白酶活与降解率呈正相关，各个菌株之

间降解率和角蛋白酶活差异显著。在获得的 3株高

效降解菌株中，E-2-2菌株对猪毛、鸡毛、鹅毛和羊毛

的降解率最高，降解效果显著强于其他菌株（表 2）。

结果表明，驯化筛选到的 3株菌株对不同来源的角蛋

白均具有较好的降解效果，均为广谱高效的角蛋白降

解菌，其中E-2-2的效果最佳。

2.3 高效猪毛降解菌株的拮抗试验

平板对峙试验的结果表明，筛选获得的猪毛降解

效果稳定且降解效果好的 3株菌株，各个菌株间均无

拮抗作用（图2）。

2.4 高效猪毛降解菌群的构建

利用筛选获得的 3株猪毛高效降解菌株，构建 4
个组合菌群（C1：E-2-2，E-1-4；C2：E-2-2，E-3-2；
C3：E-1-4，E-3-2；C4：E-2-2，E-3-2，E-1-4），结果

表明，在获得的 4个组合菌群中，其猪毛降解率均高

于单一菌株，其中C4效果最好，猪毛降解率（10 d）达

到 81.8%，C1、C2、C3 的猪毛降解率（10 d）均超过

69.0%，且不同菌株组合之间差异显著（图 3），其角蛋

白酶活与降解率呈正相关，组合C4的角蛋白酶活最

高，C4与其他菌群组合间差异显著（图4）。

2.5 高效猪毛降解菌株的分子鉴定及系统发育分析

分别对 3株高效猪毛降解菌株（E-2-2、E-1-4和

E-3-2）的菌落及菌体形态进行了观察（图5）。E-2-2
菌落呈圆形，边缘呈锯齿状，表面非黏稠，菌体呈长

杆状，产芽孢，革兰氏染色阳性。E-1-4菌落呈圆形，

乳白色，粗糙，有皱折，不透明，菌体呈长杆状，具圆

端，链状排列，革兰氏染色阳性。E-3-2菌落小而致

图1 角蛋白降解菌株的筛选结果

Figure 1 Screening of keratin degradation strains

表1 角蛋白降解菌株的直径

Table 1 Diameters of keratin degradation strains
菌株

Strains
E-2-2
E-1-4
E-3-2

透明圈直径（D）
Transparent circle diameter/mm

24.6
19.8
25.4

菌落直径（d）
Colony diameter/mm

5.6
5.1
6.3

D/d
4.4
3.9
4.0

注：同一列数据后不同小写字母表示处理间差异显著（P<0.05）。下同。
Note：Diferent lowercase letters in the same column indicate significant differences among different treatments（P<0.05）. The same below.

E-2-2 E-1-4 E-3-2

表2 单一菌株猪毛、鸡毛、鹅毛、羊毛的降解率及角蛋白酶活的测定

Table 2 The determination of pig hair，chicken feathers, goose feathers，and wool degradation rate and keratinase activity from
the single strain

菌株
Strains

E-2-2
E-1-4
E-3-2

猪毛Pig hair
降解率

Degradation
rate/%

65.3±0.5a
58.0±0.2c
62.2±0.6b

角蛋白酶活
Keratinase/
（U·mL-1）

42.3±0.2a
38.8±0.3c
41.5±0.4b

鸡毛Chicken feather
降解率

Degradation
rate/%

94.2±0.4a
88.6±0.7c
90.3±0.3b

角蛋白酶活
Keratinase/
（U·mL-1）

68.7±0.6a
64.2±0.5b
60.1±1.2c

鹅毛Goose feather
降解率

Degradation
rate/%

92.1±0.3a
87.6±0.3c
90.6±0.6b

角蛋白酶活
Keratinase/
（U·mL-1）

65.4±0.4a
58.5±0.3c
63.7±0.5b

羊毛Wool
降解率

Degradation
rate/%

52.6±0.3a
45.5±0.3c
48.9±0.3b

角蛋白酶活
Keratinase/
（U·mL-1）

39.1±0.4a
32.3±0.3c
34.6±0.2b

图2 猪毛降解菌株平板对峙试验

Figure 2 Plate confrontation experiment of pig hair
degrading strain

E-2-2，E-1-4 E-2-2，E-3-2 E-3-2，E-1-4
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密、干而不透明，边缘整齐，镜下形态菌丝细长，且有

大量分枝，革兰氏染色阳性。将测序后的 16S rDNA
序列提交至GenBank数据库，并在NCBI通过 BLAST

分析，根据同源性的比对结果，利用DNAStar构建基

于 16S rDNA的系统发育树。结果表明，菌株E-2-2、
E-1-4和E-3-2分别与地衣芽孢杆菌[Bacillus licheni⁃
formis（NR 116023.1）]、蕈状芽孢杆菌 [Bacillus mycoi⁃
des（NR 036880.1）]和链霉菌 [Streptomyces koyangensis
（NR 025662.1）]亲缘关系最近，其同源性均超过 99%
（图 6）。结合菌株形态特征、生理生化特征及系统发

育分析，菌株 E-2-2、E-1-4和 E-3-2分别初步鉴定

为地衣芽孢杆菌（Bacillus licheniformis）、蕈状芽孢杆

菌（Bacillus mycoides）和链霉菌（Streptomyces koyan⁃

gensis）。

2.6 高效猪毛降解菌株降解猪毛角蛋白产物分析

在以猪毛为唯一碳氮源的培养基中，组合菌群发

酵培养 10 d，各锥形瓶中的猪毛均明显得到降解，对

其发酵产物进一步分析表明，发酵产物中产生了大量

的可溶性蛋白，浓度高达 871.7 μg·mL-1，同时含有大

量的硫酸盐、亚硫酸盐和巯基化合物等含硫化合物，

以硫酸盐居多，浓度高达 194.6 μg·mL-1。组合C4可

溶性蛋白及含硫化合物的浓度最高，可溶性蛋白含量

高于与其他菌群组合，且差异显著（表3）。

图6 猪毛降解菌株的16S rDNA 序列系统发育树

Figure 6 Phylogenetic tree based on the 16S rDNA sequence of pig hair degrading strains

图5 猪毛降解菌株的菌体形态

Figure 5 The morphological examination of pig
hair degrading strains

图4 不同菌群组合的角蛋白酶活

Figure 4 Keratinase activity of different microflora combination
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图3 不同菌群组合的猪毛降解率
Figure 3 Degradation rate of pig hair of different

microflora combination
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3 讨论

角蛋白在分子内和分子间存在二硫键、氢键、配

位键和范德华力等多种键能，三维构象高度交联，性

质稳定，不容易被普通的蛋白酶（胃蛋白酶、胰蛋白

酶）水解，因此给资源化利用带来了困难[5]。利用物

理化学方法处理角蛋白具有能耗高、污染环境的缺

点。利用微生物降解不同来源的畜禽废弃角蛋白不

仅可以改善生态环境，而且可以增加氨基酸饲料的供

给量，变废为宝。迄今为止，已有细菌、真菌和放线菌

等多种降解角蛋白的微生物被分离纯化。

本研究筛选到的高效降解角蛋白的功能菌株对

不同来源的角蛋白（α-角蛋白和β-角蛋白）均表现出

了较好的降解效果，应用范围广泛[13]。目前有关角蛋

白降解菌株的筛选和应用研究较少，而且多为单一菌

株的降解研究，功能菌株降解菌群对角蛋白降解，特

别是猪毛降解效果的研究鲜有报道。本研究利用筛

选到的 3株高效猪毛降解菌株（相互之间无拮抗），构

建了 4个微生物降解体系，通过与单一菌株降解猪毛

的效果及角蛋白酶活比较，结果表明，组合菌群 4
（C4）的降解效果最好，猪毛降解率（10 d）高达

81.8%，比单一菌株的猪毛降解率（10 d）最多提高了

23.8个百分点。由此可见，构建的猪毛降解菌群对猪

毛角蛋白的降解效果明显优于单一菌株，可能是由于

参与猪毛角蛋白降解的多功能酶系在不同菌株中不

同，如链霉菌的角蛋白酶为多酶复合体，而地衣芽孢

杆菌的角蛋白酶为多功能酶[18]。角蛋白酶降解角蛋

白的作用机制在不同菌株中也各不相同，其生成产物

中，可溶性蛋白质和氨基酸的种类也存在差异[19]。因

此，利用多种高活性的产角蛋白酶的菌株进行混菌协

同发酵，不仅可以提高角蛋白的降解效果，缩短发酵

周期，而且还能互补促进产物中氨基酸平衡，提高有

效利用率。因此，在本研究的混合发酵中，不同菌株

组合后，角蛋白酶活大大提高，主要是因为不同功能

菌株之间降解作用相互促进，使得有效酶系协同增

效，有效提高多酶体系或多功能酶的降解效果[13]。与

单一菌株发酵相比，混菌发酵具有更为广阔的应用发

展前景[12-15]。因此本研究不仅丰富了猪毛角蛋白降

解的菌株资源，而且还拓展了废弃角蛋白综合利用的

研究思路，具有较好的应用潜力。

微生物降解角蛋白过程中，首先破坏角蛋白结构

中起稳定作用的二硫键，将角蛋白初步变性。然后在

水解酶的作用下，将角蛋白进一步分解为多肽、氨基

酸等小分子物质[20]。降解角蛋白的过程中，起关键作

用的是二硫键的断裂，断裂后的二硫键以含硫化合物

的形式存在于发酵产物中。角蛋白二硫键的断裂途

径主要有三种，即二硫键还原酶裂解途径、真菌菌丝

体机械穿透裂解途径、亚硫酸盐裂解途径等[5]，本研

究中猪毛降解菌群是否兼具三种裂解途径，它们是怎

样起作用的，还需要对功能菌株菌群降解角蛋白的分

子机理进一步研究。

4 结论

（1）筛选到 3株猪毛角蛋白高效降解菌株，分别

鉴定为地衣芽孢杆菌（Bacillus licheniformis）、蕈状芽

孢杆菌（Bacillus mycoides）和链霉菌（Streptomyces koy⁃

angensis）。

（2）3株菌株均为广谱高效的角蛋白降解菌，对

α-角蛋白和β-角蛋白均表现出较好的降解效果。

（3）猪毛降解菌群对猪毛角蛋白的降解效果明显

优于单一菌株，且在降解产物中发现大量的可溶性蛋

白、含硫化合物等物质。
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