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摘  要：【目的】采取人工构建复合菌系的方法探索微生物协同降解纤维素的机理及菌间关  

系。【方法】从一组高温发酵木质纤维素原料产沼气的菌群中分离获得若干菌株，其中一株细

菌经 16S rRNA 基因全序列测序比对后鉴定为地衣芽孢杆菌(Bacillus licheniformis)，将该菌株与

厌氧纤维素分解菌 Clostridium thermocellum CTL-6 进行共培养，菌株组合表现出很强的滤纸纤

维素分解能力。【结果】两菌共培养 9 d，累计滤纸分解量为 484.6 mg，滤纸相对分解率高达

93.2%；pH 变化呈先下降后逐步回升，培养 3 d 后 pH 由初始时的 7.00 降到最低值 6.57，第 9 天

升至 7.73；菌株组合能同时产生纤维素酶和半纤维素酶，培养过程中两种酶活性大小均呈不断

上升趋势，最大值分别为 0.32 U/mL 和 0.57 U/mL。利用 HPLC 监测了乳酸、甲酸、乙酸、丙酸和

丁酸 5 种有机酸含量的变化，其中丁酸、丙酸代谢量最高，分别为 1 477.3 mg/L 和 1 068.8 mg/L；

除丙酸外，其他 4 种有机酸含量变化趋势与滤纸降解的变化均无明显相关性。5 种有机酸总含

量的变化与 pH 的变化趋势一致，表明对 pH 变化起决定性作用的很可能是某种未检测的酸性

较强的物质含量变化。【结论】Bacillus licheniformis 能有效促进 Clostridium thermocellum CTL-6

的纤维素分解活性，且该菌株组合可作为后期进一步构建纤维素甲烷转化复合菌系的基础。 

关键词：地衣芽孢杆菌，纤维素分解菌，纤维素生物降解，协同作用，共培养 
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Cellulose degradation by co-cultivation of Bacillus licheniformis and 
Clostridium thermocellum 
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Abstract: [Objective] To explore synergy mechanism of cellulose biodegradation and relationships 
among the bacterial consortium, we took an approach of artificial constructing composite consortia. 
[Methods] Some strains were isolated from a microbial community which could ferment 
lignocellulose to produce biogas at high temperature. One of strains was identified as Bacillus 
licheniformis by sequencing nearly complete 16S rRNA gene. The strains’ combination, which 
consisted of the Bacillus licheniformis and Clostridium thermocellum strain CTL-6, had strong filter 
paper cellulose degradation ability. [Results] Throughout the 9-day co-cultivation, the cumulative 
degradation amount of filter paper was 484.6 mg and relative degradation ratio was as high as 93.2%. 
Overall, the variation of pH decreased firstly and then gradually increased. The initial pH of the 
culture solution was 7.00. The pH dropped to the lowest value (about 6.57) in 3 d. At the end of the 
culture period (9 days), the pH was 7.73. The combination could produce cellulase and hemicellulase, 
and two kinds of enzyme activity all represented the rising trend. The maximum of cellulase activity 
and hemicellulase activity were 0.32 and 0.57 U/mL, respectively, on the day 9. Lactic acid, formic 
acid, acetic acid, propionic acid and butyric acid were detected by HPLC during the co-culture. Among 
the five organic acids, the propionic acid and butyric acid had higher metabolism yield and the 
maximum concentrations were 1 068.8 and 1 477.3 mg/L, respectively. In addition to propionic acid, 
the concentration change trends of other 4 organic acids had no significant correlation with the change 
of the filter paper degradation. The total concentration variation of the five organic acids was in 
accordance with the variation of pH. This result indicated that it probably existed some not-detected 
acidic substances, the concentration variation of which played a decisive role in the pH variation of the 
co-culture system. [Conclusion] Bacillus licheniformis could effectively promote the cellulolytic 
activity of Clostridium thermocellum CTL-6, and the strains’ combination could also be used to 
artificially construct composite microbial which was able to convert cellulose to produce methane. 

Keywords: Bacillus licheniformis, Clostridium thermocellum, Cellulose biodegradation, Synergism, 
Co-culture 
 

纤维素是一种重要的可再生资源，广泛存在于

自然界中，是缓解世界能源危机潜在的替代原料[1]。

利用微生物发酵技术可将纤维素转化成各种能源(如

酒精、沼气、氢气)[2-4]或生物化工产品(如有机酸、

糖类物质)[5-6]，且成本低、污染少，然而纤维素难

以快速被降解是限制其资源化利用的瓶颈[7]。 

近年来，纤维素生物降解取得了不少新的研

究进展。例如，很多能有效分解滤纸等纯纤维素

物质的优良菌株相继被发现和分离[8-10]；但更多的

研究则表明，纤维素的彻底降解是多种微生物协

同作用的结果，具有良好共生关系的菌群相比单

一菌株分解功能更稳定也更强[11-12]。因此，对复

合菌系降解纤维素以及其菌间关系的研究受到越

来越多的重视。目前，纤维素分解复合菌系的获

得主要有两种途径：从环境样品中直接筛选和对

已知菌株进行组合构建[13]。虽然通过前者方式获

得的复合菌系通常比纤维素分解单菌、人工组合

菌系的分解能力要强，但由于其组成菌株数量、

种类较多，不便于菌间关系和纤维素降解机理的

研究。相对而言，通过人工组配获得的复合菌
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系，菌株构成简单、明确、可控制，是研究纤维

素分解复合菌系多菌共生关系的有效途径。 

通过长时间驯化，本实验室获得了一组能高

温发酵木质纤维素原料产沼气的菌群，并从中分

离得到一些在该菌群中具有较高丰度的细菌和古

菌。在此基础上，我们将分离获得的菌株与一株

现有的纤维素分解菌株进行人工组配，构建菌株

组成种类由 2类逐步到增加到 4类的纤维素分解复

合菌系。在两菌共生组合构建的过程中，一株地

衣芽孢杆菌与纤维素分解菌的组合表现出了很强

的滤纸纤维素分解能力。本文通过对该组合共培

养性质的研究，探索了两菌共生关系，以期能为

后续含有更多种类菌株的组合构建和更复杂菌间

协同分解机理的解析提供前期基础。 

1  材料与方法 

1.1  菌株来源及分离 

研究所用的纤维素分解菌(命名为 CTL-6)分离

于能高效分解小麦秸秆的纤维素分解菌复合系

WDC2[14]，是一株嗜热厌氧热纤梭菌[10]。地衣芽

孢杆菌(命名为 Ba2)从本实验室高温(55 °C)沼气发

酵体系(发酵原料为蔬菜废叶)中分离获得。 

菌株分离。取适量沼液进行倍比稀释，将稀

释菌液涂布于固体分离培养基，55 °C 有氧静置培

养，待平板菌落长出后，挑取单菌落进行划线分

离。连续平板划线分离 3次后，保藏菌种并送生工

生物工程(上海)股份有限公司测序。 

1.2  主要试剂和仪器 

蛋白胨、琼脂粉，北京奥博星生物技术有限

公司；葡萄糖、氯化钠、羧甲基纤维素钠、考马

斯亮蓝，天津市科密欧化学试剂有限公司；酵母

浸粉，安琪酵母股份有限公司；Sigma X0627木聚

糖，上海研谨生物技术有限公司；3,5-二硝基水杨

酸，国药集团化学试剂有限公司；D-木糖，阿拉

丁试剂(上海)有限公司；牛血清蛋白，Biosharp 生

物科技有限公司；有机酸标准品(乳酸、甲酸、乙

酸、丙酸、丁酸)，北京万佳首化生物科技有限公

司；定量滤纸，杭州沃华滤纸有限公司；微孔滤

膜，上海市新亚净化器件厂；PCR 试剂，生工生

物工程(上海)股份有限公司。 

分析天平，梅特勒-托利多仪器(上海)有限公

司；分光光度计，尤尼科(上海)仪器有限公司；

SX620 型 pH 计，上海三信仪表厂；超净工作台，

苏州净化设备有限公司；恒温培养箱、烘箱，上

海一恒科技有限公司；灭菌锅，浙江新丰医疗器

械有限公司；恒温水浴锅，上海爱朗仪器有限公

司；台式高速离心机，无锡市瑞江分析仪器有限

公司；HPLC，浙江福立分析仪器股份有限公司；

PCR仪，伯乐生命医学产品(上海)有限公司。 

1.3  培养基及培养条件 

Ba2所用培养基(g/L)：蛋白胨 5.0，葡萄糖 5.0，

NaCl 5.0，酵母浸粉1.0，初始pH 7.0，固体培养基按

1.5% (质量体积比)添加琼脂粉，55 °C有氧培养。 

CTL-6 所用培养基 (代号 DSM122) (g/L)：

(NH4)2SO4 1.30 ， MgCl2·6H2O 2.60 ， KH2PO4 

1.43 ， K2HPO4 5.52 ， CaCl2·2H2O 0.13 ，      

Na-β-glycerophophate·6H2O 6.00，酵母浸粉 4.50，

滤纸或纤维素粉 5.00，0.1%刃天青 1 mL，初始 pH 

7.0。高温高压灭菌(0.1 MPa灭菌 20 min)后再添加

过滤除菌的还原型谷胱甘肽母液和 FeSO4·7H2O 母

液，使培养基中上述两种成分的终浓度分别为  

0.25 g/L和 1.10 mg/L，55 °C厌氧培养。 

PCS-FP培养基(g/L)：蛋白胨 5.0，NaCl 5.0，

酵母浸粉 1.0，滤纸(中速、Φ=9 cm) 0.5% (质量体

积比)，初始 pH 7.0。 

1.4  菌株共培养 

菌株共培养使用 PCS-FP 培养基。将活化好的

Ba2和CTL-6纯培养物分别按5%的接种率(体积比)

接种至同一装有 50 mL PCS-FP 培养基的锥形瓶

中，锥形瓶采用锡箔纸封口，55 °C 静置培养    

1 d，即可观察到培养液明显变浑浊、滤纸表面有

发黄的分解迹象。 
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共培养分解滤纸的性质研究。将上述菌株共

培养的培养物(培养 5 d)按 5%的接种率(体积比)接

种到装有 100 mL PCS-FP培养基的锥形瓶中，设培

养第 1、3、5、7 和 9 天等 5 个时间节点，每个时

间节点设 3 个重复，共计接种 15 瓶和 3 瓶无菌对

照。通过定时监测滤纸降解率、pH、羧甲基纤维

素 (CMC)酶活、木聚糖 (Xylan)酶活、生物量

OD600、总蛋白和有机酸代谢产物等指标的变化，

考察菌株共培养分解滤纸纤维素的性质。 

1.5  理化指标检测方法 

滤纸分解率测定。将添加到相应培养瓶中的

滤纸和抽滤用的微孔滤膜(水系、Φ=50 mm×8 μm)

预先置于 80 °C烘箱烘干至恒重，放干燥器冷却后

精确称量，分别计质量为 m0、m1；通过抽滤的方

法收集未被降解的残余滤纸，将残渣和滤膜一起

烘干至恒重，冷却、称量，计总质量为 m3。根据

m0、m1 和 m3，即可计算得到对应时间节点的滤纸

分解量和分解率。计算公式如下： 

滤纸分解率= 3 1

0

1 100%
m m

m

 
  

 
 

CMC酶活和Xylan酶活测定采用DNS法[15-16]。

所使用的底物分别为 0.625% (质量体积比)的羧甲基

纤维素钠、1% (质量体积比)的木聚糖，底物配置和

待测酶液稀释均采用 0.2 mol/L、 pH 4.8 的

HAc-NaAc缓冲溶液。取待测酶液 0.5 mL，加 2 mL

相应底物，60 °C水浴保温 30 min后加 2.5 mL DNS

试剂，沸水浴显色反应 5 min，冰水冷却至室温，

测其在波长520 nm处的吸光度值。分光光度计调零

采用相同处理的缓冲溶液空白样。酶活性单位定

义：一定条件下，1 mL酶液在 1 min内催化底物生

成1 μmol还原糖作为1 U (下文中引用他文报道的酶

活数据，酶活定义与本文相同)。 

总蛋白含量测定采用考马斯亮蓝法[17]。将培

养液 10 000 r/min离心 10 min，取 1 mL稀释适当倍

数(3–5 倍)的上清培养液，加 5 mL 考马斯亮蓝溶

液，振荡、混合均匀，静置 5 min 后测其在波长

595 nm 处的吸光度值。分光光度计调零采用相同

处理的去离子水空白样。 

有机酸代谢产物采用HPLC检测[18]。样品预处

理：取 10 000 r/min离心 10 min的培养液 1 mL，添

加 5 μL 稀释 5 倍后的浓 H2SO4，调培养液 pH 至

2.0−2.3，4 °C 静置 20 min，使培养液中蛋白质充

分变性析出，10 000 r/min离心 10 min，取上清液

过 0.22 μm 滤膜即可。色谱检测条件：色谱柱为

Bio-Rad Aminex HPX-87H (300 mm×7.8 mm)，流动

相 5 mmol/L H2SO4，等度洗脱，流速 0.6 mL/min，

检测波长 210 nm，进样量 20 μL。 

1.6  菌株测序鉴定 

采用 16S rRNA基因全序列分析进行菌株分类鉴

定，基因测序委托生工生物工程(上海)股份有限公

司。细菌测序鉴定选用通用引物 27F (5′-AGTTTG 

ATCMTGGCTCAG-3′) 和 1492R (5′-GGTTACCTT 

GTTACGACTT-3′)。DNA 提取采用生工® Ezup 柱式

细菌基因组 DNA抽提试剂盒，具体步骤参照产品说

明书。25 μL PCR 反应体系：10×Buffer (含 Mg2+)  

2.5 μL， 2.5 mmol/L dNTPs 1 μL， Primer 27F      

(10 μmol/L) 0.5 μL， Primer 1492R (10 μmol/L)     

0.5 μL，模板DNA 10 ng，Dream Taq-TM DNA聚合

酶(5 U/μL) 0.2 μL，加双蒸水补足至 25 μL。PCR反

应条件：94 °C 4 min；94 °C 45 s，55 °C 45 s，72 °C    

1 min，30个循环；72 °C 10 min，4 °C终止反应。分

离获得的Ba2株菌的 16S rRNA基因序列在GenBank

登录号为KY441462。 

2  结果与分析 

2.1  菌株16S rRNA基因测序鉴定及形态学特征 

按 1.1 中所述方法进行菌株分离共获得 6 株

菌，分别命名为 Ba1、Ba2、Ba3、Ba4、Ba5、

Ba6。根据6株菌16S rRNA基因全序列测序结果，

采用 N-J法(Neighbor-Joining method)构建的系统发

育树见图 1。Ba1、Ba2、Ba4、Ba6菌株可鉴定为地

衣芽孢杆菌(Bacillus licheniformis)，Ba3、Ba5 菌株 
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图 1  基于 16S rRNA 基因序列构建的系统发育树 
Figure 1  Phylogenetic tree based on 16S rRNA gene sequences 

注：Ba1、Ba2、Ba3、Ba4、Ba5、Ba6为分离菌株的编号；分支节点上的数字代表在 1 000次构树过程中的自展值；括号中的序号

为 GenBank登录号；标尺代表的序列差异度为 2%. 

Note: Ba1, Ba2, Ba3, Ba4, Ba5 and Ba6 are serial numbers of the isolates. Bootstrap values for a total of 1 000 replicates are shown at the 
nodes of the tree. GenBank accession numbers are shown in parentheses. The bar represents 2% sequence divergence. 

 
可鉴定为解硫胺素芽孢杆菌 (Aneurinibacillus 

thermoaerophilus)。将 6 株菌分别与 CTL-6 进行共

培养，发现相同时间内 Ba2、CTL-6组合的相对滤

纸分解率是 6组组合中最大的，因此选择对 Ba2、

CTL-6 共培养分解滤纸的性质进行研究。Ba2单菌

落呈 2 mm−3 mm大小的圆形，乳白色，中间厚边

缘薄，革兰氏染色结果为阴性(图 2)。 

2.2  共培养滤纸分解效果 

Ba2和 CTL-6共培养 9 d的累计滤纸分解量为

484.6 mg，滤纸相对降解率高达 93.2%。培养过程

中出现 2次滤纸分解速率高峰，分别是第 1–3天、

第 5–7天，2 d内滤纸累计分解量分别为 252.3 mg

和 116.5 mg，第 3天、第 7天的滤纸降解率分别为

50.6%和 87.2% (图 3)。前期研究结果显示：CTL-6

不能在 PCS-FP 培养基中生长，而在以滤纸为唯一

碳源的 DSM122 培养基中培养 9 d 滤纸分解率为

80.9%[10,19]；Ba2为好氧型细菌，虽然能在 PCS-FP

培养基中生长，但不能分解滤纸，且该菌株纯培养

时未能检测到 CMC酶活，可见 Ba2不具有分解纤

维素的功能。 

综合分析，两菌共培养时Ba2通过消耗培养基

中的氧创造有利于 CTL-6 生长的厌氧环境，使得

菌株组合表现出分解滤纸纤维素的功能。与此同

时，Ba2 的存在可能消耗纤维素分解的代谢产物，

避免产物累积的反馈抑制影响，使得两菌共培养 
 

 
 

图 2  Ba2 菌株性质及 PCR 图片 
Figure 2  Strain properties of Ba2 and PCR image 
注：A：PCR图；B：菌落形态；C：革兰氏染色结果(G−). 

Note: A: PCR image; B: Colony morphology; C: Gram staining 
results (G−). 
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图 3  Ba2 和 CTL-6 共培养滤纸分解效果 
Figure 3  Effect of filter paper degradation (the 
co-cultivation of Ba2 and CTL-6) 
 

的纤维素分解能力相比 CTL-6 纯培养时的纤维素

分解能力有显著提升。事实上，已有研究表    

明[20]纤维素的生物降解受水解产物的抑制影响，

其主要产物纤维二糖即是抑制纤维素酶活性的重

要物质。据此，我们推测地衣芽孢杆菌Ba2很可能

具有促进CTL-6在 PCS培养液中转化或利用纤维二

糖的能力，具体结果有待后续实验的进一步研究。 

2.3  酶活及总蛋白 

目前多数文献中均以 CMC 酶活表示纤维素酶

活性，用 Xylan酶活表示半纤维素酶活。本研究结

果表明，Ba2、CTL-6在PCS-FP培养基中共培养可

同时分泌纤维素酶和半纤维素酶，且两种酶在相

同时间点的酶活大小有非常显著差异(P<0.01)。

CMC酶活和 Xylan酶活变化趋势一致(图 4)，均呈

逐步上升，且随着培养时间的延长，Xylan 酶活与

CMC酶活的差距也逐步增大；培养第 9天时，CMC

酶活和 Xylan酶活分别为 0.32 U/mL和 0.57 U/mL。

这与前人报道的纤维素分解复合菌群半纤维素酶

活性显著高于纤维素酶活性的结果一致[21]。 

由图 4可知，总蛋白含量变化可分为 2个时期，

即线性增长期和平稳期，培养到第7天时，总蛋白含

量基本不再上升。我们之前的研究结果显示，CTL-6

纯 培 养 时 监 测 到 的 总 蛋 白 含 量 最 高 仅 为         

51.1 mg/L[10]，而 Ba2、CTL-6 共培养时培养体系胞

外总蛋白含量最高可达 543.8 mg/L，是前者的 

 
 

图 4  酶活及总蛋白的变化 
Figure 4  Changes of enzyme activity and total protein 

 
10.6 倍。许多文献曾报道，地衣芽孢杆菌具有丰富

的胞外酶系且产酶量高，能分泌多种消化性酶类(如

蛋白酶、淀粉酶、脂肪酶、木聚糖酶)[22-23]，可见该

特性可能与Ba2、CTL-6共培养体系表现出高蛋白含

量有直接关系。 

2.4  pH 及生物量 

Ba2、CTL-6 共培养分解滤纸过程中 pH 和

OD600值的变化如图5所示。pH变化呈现“”型，即

前期下降、后期逐步回升，这也是纤维素分解复合

菌群培养过程中比较典型的 pH变化趋势[11,24-25]。培

养液初始 pH值为 7.0，培养 3 d后 pH值降到最低值

6.57，之后 pH值开始不断上升，培养 9 d时 pH值

为7.73。培养液pH值的下降可以反映微生物对底物 
 

 

 
 

图 5  pH 和生物量 OD600的变化  
Figure 5  Changes of pH and OD600 
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的利用[26]。培养过程中，pH 下降期间相对应的正

好是生物量快速增长和滤纸降解最快的时期，这表

明 Ba2、CTL-6 共培养时能很快适应环境，并利用

底物实现增殖，且前期代谢产物以酸性物质为主。

后期虽然生物量较高，但滤纸降解速率并没有前期

快，这可能与底物量的减少、某些代谢产物累积的

反馈抑制或者 pH 值上升对纤维素酶活性的影响等

因素有关。 

2.5  有机酸代谢产物 

利用 HPLC监测了 Ba2、CTL-6共培养分解滤

纸过程中乳酸、甲酸、乙酸、丙酸和丁酸 5种有机

酸含量的变化(图 6)。结果显示：乳酸含量波动不

大，培养第 3天时含量最低，为 580.6 mg/L；培养

第 7天时含量最高，为 802.8 mg/L；乙酸含量呈先

下降后上升的变化趋势，培养第 5天时乙酸含量最

低，为 210.2 mg/L；丙酸和丁酸含量变化均表现为

不断上升，且丁酸含量在每个时间点都比其他有

机酸要高，到实验结束时，丙酸和丁酸含量分别

由培养第 1天时的 395.1 mg/L和 926.6 mg/L上升到

1 068.8 mg/L和 1 477.3 mg/L；整个实验过程中未

检测到甲酸存在。由于 Ba2、CTL-6共培养组合丙

酸和丁酸的产量相对较高，而且随培养时间延长

呈逐步上升的趋势。因此，后期可考虑向该组合

中添加丙酸和丁酸互营氧化菌、产甲烷菌，进一

步尝试构建纤维素甲烷转化的复合菌系。 
 

 
 

图 6  有机酸代谢产物含量的变化 
Figure 6  Changes of concentration of organic acid products 

结合上述结果与图 3分析，可发现滤纸降解最

快的两个高峰时间段(第 1–3 天，第 5–7 天)与丙酸

含量的两次大幅上升正好对应，而与其他有机酸

含量的变化并无明显相关性。此外，乳酸、甲

酸、乙酸、丙酸和丁酸这 5种有机酸总含量的变化

与 pH 的变化趋势一致，即 pH 值最低时 5 种有机

酸的总含量也最低。可见 Ba2、CTL-6 共培养分解

滤纸过程中 pH 的变化与上述 5 种有机酸关系不

大，很可能与某种未监测的酸性较强的物质含量

变化有关。 

3  讨论 

Kato 等[27]通过研究发现非纤维素降解菌在纤

维素的降解中具有重要的作用。在本研究中，非

纤维素分解菌 Ba2 与纤维素分解菌 CTL-6 共培养

后，9 d滤纸纤维素分解率高达93.2%，相比CTL-6

纯培养时相对分解率(为 80.9%)提高了 15.2%。可

见，Ba2通过消耗培养体系中的氧为CTL-6创造厌

氧环境，进而在 Ba2、CTL-6 两菌共培养分解滤纸

过程中能有助于 CTL-6 在非厌氧条件下分解纤维

素成分和有效促进 CTL-6 的纤维素分解活性。纤

维素的生物转化主要涉及两个过程：水解过程(或

糖化过程)和发酵过程[28]。单一菌株在降解纤维素

时由于存在产物反馈抑制，导致降解能力有限。

当引入具有糖发酵功能的共生菌株后，即可实现

同步糖化发酵，有效缓解或消除产物反馈抑制作

用的影响，使降解能力大大提升。 

纤维素酶活性的大小并不能完全客观地反映

菌系实际的纤维素分解能力。在本研究中，Ba2、

CTL-6共培养分解滤纸最快时相应的酶活大小并不

高，虽然该组合最终的滤纸分解率高达 93.2%，但

纤维素酶活最大监测值仅为 0.32 U/mL，远低于某

些相对分解率较低的菌系或菌株的酶活性大小。

例如，李莹等[29]和张杨等[30]曾报道一组纤维素分

解复合菌系 F1，该菌系培养 10 d后对滤纸的降解

率为 70.6%，最大纤维素内切酶活为 56.25 U/mL；

赵银瓶等[13]分离得到的一株嗜热厌氧纤维素降解
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菌HCp，培养 10 d对滤纸纤维素降解率为 90.4%，

第 4天时CMC酶活最大，为 2.12 U/mL；本研究所

用菌株 CTL-6纯培养 9 d，滤纸降解率为 80.9%，

最大 CMC酶活为 0.404 U/mL[10]。此外，也有研究

结果[19]显示，纤维素分解复合菌系或菌株降解纤

维素过程中 CMC 酶活通常随着培养时间的延长而

上升，纤维素分解最旺盛时相应的 CMC 酶活并非  

最高。 

有报道表明，纤维素分解复合菌系分解纤维素

过程 pH 的下降主要与有机酸的大量产生有关，到

发酵中后期，随着有机酸积累相对减少，pH 逐渐

回升[25]。本研究中，虽然 pH变化趋势与前人报道

一致，但 pH 与有机酸含量变化之间的相关关系却

并未体现。事实上，我们监测的乳酸、甲酸、乙酸、

丙酸和丁酸这 5 种代表性有机酸总含量的变化与

pH的变化趋势一致，该结果表明对 Ba2、CTL-6共

培养分解滤纸过程中 pH 变化起决定性作用的很可

能是某种未监测的酸性较强的物质含量变化，具体

结果有待后续进一步研究。 
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