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摘　 要： 本试验旨在研究采用多种微生物混合固态发酵对甘薯渣营养价值的影响，并探讨其最

佳发酵工艺参数。 采用单因素试验设计，对 ４ 类菌种共 １２ 株菌种进行单菌发酵，从中筛选 １ 株

发酵效果最优菌株作为混菌发酵的主菌种，与其他 ３ 类菌株进行不同组合发酵，筛选最佳菌种

组合。 采用正交试验设计，考察发酵时间、发酵温度、料水比、接种量及菌种接种比例对甘薯渣

营养价值影响。 结果表明：１） 在发酵温度 ３８ ℃ ，发酵时间 ４． ５ ｄ，料水比 １ ∶ １． ３，接种量 １ ×
１０６ 个 ／ ｇ，接种比例黑曲霉 ２∶里氏木霉∶枯草芽孢杆菌 １∶酿酒酵母 １ ＝ １∶１∶２∶１ 条件下发酵效果最

好。 ２）在混菌发酵后，以干物质为基础，粗蛋白质含量从 ６．３７％提高到 ９．７５％；粗脂肪含量从

２．７１％提高到 ４．９２％；发酵后还原糖含量达到 ８．２２％，羧甲基纤维素酶、滤纸酶、β－葡萄糖苷酶和

淀粉酶活性分别为 ４．２６、３．２９、３．７５ 和 ５．１５ Ｕ ／ ｇ ＤＭ。 由此可见，农副产品甘薯渣经过微生物混

菌固态发酵后可以有效改善其营养品质。
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　 　 我国是甘薯生产大国，种植面积大，总产量

高，分别占到全世界的 ７０％和 ８５％左右，年产量高

达 １．２ 亿 ｔ［１］ 。 甘薯渣是甘薯加工中提取淀粉后的

副产品，每年我国都有大量的甘薯渣产生，有资料

显示，一个甘薯淀粉生产加工企业，每年产淀粉

３ ０００ ｔ，那么每年将会产生甘薯渣 ４ ０００ ｔ 以上。
甘薯渣纤维素含量高，蛋白质含量低，同时水分含

量很高，不易储存，并且极易受微生物污染而腐败

变质，因此限制了其利用，通常是直接作为农家饲

料加以简单利用或被当作废弃物丢弃。 随着我国

饲料资源的日益匮乏，人们开始关注甘薯渣的开

发利用，以农副产品废弃物为原料，利用微生物固

态发酵（ ｓｏｌｉｄ⁃ｓｔａｔｅ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ， ＳＳＦ）生产生物饲

料逐渐受到人们的重视。 目前我国对甘薯渣开发

利用较多的是利用其发酵生产酒精、膳食纤维、果
胶、柠檬酸、多聚 γ－谷氨酸等［２－３］ 。 国外对甘薯渣

的应用主要是用于生产不饱和脂肪酸以及用单菌

或混菌固态发酵甘薯渣富集蛋白质等［４－５］ 。 有关

甘薯渣固态发酵开发新饲料资源的研究报道较

少，若通过菌种的筛选及复配，探讨甘薯渣的最佳

发酵工艺参数，可望有效提高甘薯渣营养价值，开
拓新的饲料资源。 在此本研究拟以曲霉类、木霉

类、芽孢杆菌类、酵母类 ４ 类共 １２ 种菌株对甘薯渣

进行单菌发酵，从中筛选 １ 株发酵效果好的菌株

作为混菌发酵的主菌种，与其他 ３ 类筛选出的菌

株进行复配，筛选最佳菌种组合，采用正交试验设

计，对发酵时间、发酵温度、料水比、接种量及菌种

复配比例等条件进行优化，筛选出适合甘薯渣发

酵的工艺参数。 研究结果可望为甘薯渣等低品质

的非常规饲料原料的开发与利用提供有益参考。
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１　 材料与方法
１．１　 菌种与培养基

　 　 发酵菌种：本试验所用菌种均为购买或获赠

于其他实验室，共 １２ 株，包含曲霉菌 ３ 株，木霉菌

２ 株，枯草芽孢杆菌 ４ 株，酵母菌 ３ 株。 菌种保存

在 ４ ℃冰箱，每 ３ 个月活化 １ 次。
　 　 发酵培养基：甘薯渣和菜籽粕按 ９ ∶ １ 混匀，
３０ ｇ装入 ２５０ ｍＬ 广口瓶，１２１ ℃灭菌 ２０ ｍｉｎ。 木

薯渣购于绵阳一淀粉加工厂，为提取淀粉后的残

渣，粗蛋白质含量为 １．７６％，粗纤维含量为 ８．８０％；
菜籽粕购于四川省雅安市农牧市场，粗蛋白质含

量为 ３６．９３％，粗纤维含量为 １２．２７％。
１．２　 最适单菌种的筛选及菌种复配筛选

　 　 采用单因子试验设计，４ 类共 １２ 株菌种分别

接种于甘薯渣发酵培养基进行单菌发酵。 发酵条

件为接种量 １×１０６ 个 ／ ｇ，加水 ６０％，温度 ３０ ℃ ，发
酵 ４ ｄ，ｐＨ 自然，每株菌重复 ３ 次，以未添加菌液

的空白发酵组为对照。 考察发酵前后粗蛋白质含

量、羧甲基纤维素酶（ｃａｒｂｏｘｙｍｅｔｈｙｌ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ， ＣＭ⁃
Ｃａｓｅ）活性和还原糖含量变化，从曲霉类、木霉类、
芽孢杆菌类、酵母类菌株中，各筛选 １ 株最适发酵

菌种，并以筛选出的 ４ 株菌中发酵效果最好的菌

种作为主菌种（Ａ），分别和其他的 ３ 株辅发酵菌种

（Ｂ、Ｃ、Ｄ）进行双菌、三菌和四菌混菌复配筛选。
各菌种的接种比例为 １∶１（１∶１∶１、１∶１∶１∶１），每组均

设 ３ 个重复。 发酵条件参考主发酵菌单因素发酵

优化试验结果：接种量 １×１０６ 个 ／ ｇ，发酵时间 ４ ｄ，
料水比（ｍ ／ Ｖ）１∶１．３，培养温度 ３８ ℃ 。 最终以粗蛋

白质含量为主要指标，ＣＭＣａｓｅ 活性和还原糖为辅

助指标，确定最优的菌种组合。
１．３　 正交试验优发混菌发酵条件

　 　 采用正交设计进一步对发酵温度（Ａ）、发酵

时间（Ｂ）、料水比（Ｃ）、接种量（Ｄ）、菌种复配比例

（Ｅ）进行 ５ 因素 ４ 水平的发酵条件优化（ ｎ ＝ ３）。
其中接种量、发酵时间、料水比、发酵温度水平设

置参考主发酵菌单因素发酵条件优化试验结果。
发酵结束后，取部分鲜样测定 ＣＭＣａｓｅ 活性，剩余

部分 ６５ ℃烘干，粉碎过 ４０ 目筛，用于测定粗蛋白

质和还原糖含量。
１．４　 最优发酵条件发酵对甘薯渣营养价值的影响

　 　 根据正交试验设计优化出的混菌发酵参数，
对甘薯渣进行固态发酵，设置 １ 个对照组（不接种

菌种），其他条件与试验组一致。 每组设 ３ 个重

复。 发酵结束后，取部分鲜样测定 ＣＭＣａｓｅ、滤纸

酶（ ｆｉｌｔｅｒ ｐａｐｅｒ，ＦＰＡ）、β －葡萄糖苷酶 （ β⁃ｇｌｕｃｏｓｉ⁃
ｄａｓｅ）、淀粉酶活性，剩余部分 ６５ ℃烘干，粉碎过

４０ 目筛，用于测定干物质、粗灰分、粗纤维、粗脂

肪、粗蛋白质、还原糖含量。
１．５　 指标测定

　 　 还原糖含量测定参照黄晓钰等［６］ 《食品化学

综合实验》；水分、粗脂肪、粗蛋白质、粗灰分、粗纤

维含量的测定参照张丽英［７］ 《饲料分析及饲料质

量检测 技 术》； 纤 维 素 酶 活 性 参 照 国 标 ＧＢ ／ Ｔ
２３８８１—２００９［８］ 、何凤琴等［９］ 及汤小朋等［１０］ 的测

定方法；淀粉酶活性参照陈毓荃［１１］ 主编的《生物

化学实验方法和技术》中介绍的淀粉酶活性的测

定方法。
１．６　 数据分析

　 　 数据先用 Ｅｘｃｅｌ ２００３ 进行整理，再用 ＳＰＳＳ
２１．０ 处理、分析。 单因素筛选试验数据进行单因

素方差分析并结合 Ｄｕｎｃａｎ 氏法进行多重比较；正
交试验数据进行极差分析及方差分析。 所有试验

结果均用平均值 ±标准差表示，显著水平为 Ｐ ＜
０．０５。

２　 结果与分析
２．１　 最适单菌种发酵的筛选

　 　 １２ 种单菌种发酵甘薯渣后，粗蛋白质含量、
ＣＭＣａｓｅ 活性、还原糖含量见表 １。 从表中可以看

出，黑曲霉 ２ 发酵甘薯渣后其粗蛋白质含量从

５．６４％提高到 ７．８９％，提高了 ４４．７％，显著高于其

他菌种发酵组（Ｐ＜０．０５）；黑曲霉 ２ 发酵组所产的

ＣＭＣａｓｅ 活性为 ２．６１ Ｕ ／ ｇ，显著高于其他单菌发酵

组（Ｐ＜０． ０５）。 综合考虑粗蛋白质含量、ＣＭＣａｓｅ
活性和还原糖含量等指标，确定黑曲霉 ２ 为曲霉

组中优势菌种，同时也是 １２ 种菌株中最优发酵菌

种，将其定为本试验主发酵菌种，记作 Ａ。
　 　 木霉组中里氏木霉和绿色木霉发酵甘薯渣

后，其粗蛋白质含量无显著差异 （ Ｐ ＞ ０． ０５），但

ＣＭＣａｓｅ 活性高于绿色木霉发酵组（Ｐ＜０．０５），因
此选择里氏木霉作为木霉组中优势菌种，记作 Ｂ。
芽孢杆菌组中，枯草芽孢杆菌 １ 组粗蛋白质含量

显著高于其他 ３ 个组（Ｐ＜０．０５）；枯草芽孢杆菌 １
和 ３ 发酵后 ＣＭＣａｓｅ 活性相当，显著高于其余 ２ 个

芽孢杆菌发酵组（Ｐ＜０．０５），因此确定枯草芽孢杆
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菌 １ 作为芽孢杆菌中的优势菌种，记作 Ｃ。 酵母发

酵组中，酿酒酵母 １ 发酵后的粗蛋白质含量显著

高于其他 ２ 个发酵组（Ｐ＜０．０５）。 选择酿酒酵母 １
作为酵母菌中的优势菌种，记作 Ｄ。

表 １　 甘薯渣固态发酵最适单菌株筛选（风干基础）
Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｏｆ ｓｉｎｇｌｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓｔｒａｉｎ ｆｏｒ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｒｅｓｉｄｕｅ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ （ａｉｒ⁃ｄｒｙ ｂａｓｉｓ）

菌种

Ｓｔｒａｉｎｓ
来源

Ｓｏｕｒｃｅ
粗蛋白质

ＣＰ ／ ％
羧甲基纤维素酶

ＣＭＣａｓｅ ／ （Ｕ ／ ｇ）
还原糖

Ｒｅｄｕｃｉｎｇ ｓｕｇａｒ ／ ％

黑曲霉 １ Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｎｉｇｅｒ １ 本实验室保藏 ７．４０±０．１１ ｆ １．３８±０．０３ ｆ ４．４１±０．２３ｇ

黑曲霉 ２ Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｎｉｇｅｒ ２ 本实验室保藏 ７．８９±０．０７ｇ ２．６１±０．０４ｈ ３．９５±０．１７ ｆ

米曲霉 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｏｒｙｚａｅ 山西农业大学 ６．６５±０．０９ｅ ２．３６±０．０２ｇ ０．８８±０．１３ｃ

里氏木霉 Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｒｅｅｓｅ 本实验室保藏 ６．５６±０．１０ｄｅ １．２９±０．０１ｅ １．２６±０．３３ｄ

绿色木霉 Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｖｉｒｉｄｅ 本实验室保藏 ６．６６±０．１０ｅ １．１８±０．０２ｄ ３．８２±０．１８ｅ

枯草芽孢杆菌 １ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ １ 四川农业大学资源环境学院 ６．５０±０．０８ｄ １．０１±０．０２ｃ ０．９７±０．４１ｃ

枯草芽孢杆菌 ２ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ ２ 四川省水产学院 ６．０９±０．０６ｃ ０．９０±０．０１ｂ ０．７５±０．４２ｂ

枯草芽孢杆菌 ３ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ ３ 本实验室保藏 ５．７９±０．０３ｂ １．０２±０．０６ｃ ０．６０±０．２１ａ

饲料芽孢杆菌 Ｆｅｅｄ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ 四川省水产学院 ５．５３±０．１４ａｂ ０．８０±０．０２ａ ０．７２±０．３２ｂ

酿酒酵母 １ Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ １ 山西农业大学 ５．９６±０．０７ｃ

酿酒酵母 ２ Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ ２ 本实验室保藏 ５．６０±０．０９ａ

产朊假丝酵母 Ｃａｎｄｉｄａ ｕｔｉｌｉ 四川省水产学院 ５．６０±０．０５ａ

对照（未发酵） Ｃｏｎｔｒｏｌ （ｕｎｆｅｍｅｎｔｅｄ） ５．６４±０．０５ａｂ

　 　 同列数据肩标不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５），相同字母表示差异不显著（Ｐ＞０．０５）。 表 ２ 同。
　 　 Ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ， ｖａｌｕｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＜０．０５）， ｗｈｉｌｅ ｗｉｔｈ ｔｈｅ
ｓａｍｅ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＞０．０５） ． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ Ｔａｂｌｅ ２．

２．２　 最优复配菌种组合筛选

　 　 以黑曲霉 ２ 为主发酵菌株（Ａ），与 ２．１ 试验筛

选出的优势菌株里氏木霉（Ｂ）、枯草芽孢杆菌 １
（Ｃ）和酿酒酵母 １ （Ｄ） 分别进行 １ ∶ １、１ ∶ １ ∶ １ 和

１ ∶１ ∶１ ∶１的复配，考察不同混菌组合对甘薯渣发酵

效果的影响，结果见表 ２。
　 　 从表 ２ 可以看出，混菌组合发酵与单菌发酵

相比，均提高发酵后原料粗蛋白质含量。 粗蛋白

质含量最高的是 ＡＢＣＤ 组合，达到 ８．３９％，其次是

ＡＢＣ 组合，２ 种组合发酵甘薯渣的粗蛋白质含量

均显著高于其他发酵组合（Ｐ＜０．０５）。 同时 ＡＢＣＤ
组合 ＣＭＣａｓｅ 活性显著高于其他菌种组合 （ Ｐ ＜
０．０５），达到 ３．０４ Ｕ。 还原糖含量除 ＡＣＤ 组合最

低外（Ｐ＜０．０５），其余的组合之间差异不显著（Ｐ＞
０．０５）。 综合分析，ＡＢＣＤ 组合发酵对甘薯渣营养

价值改善最高，确定该组合为最优菌种组合。
２．３　 正交试验结果

　 　 采用 Ｌ１６（ ４５） 的正交试验设计，考察发酵温

度、发酵时间、接种量、料水比、菌种复配比例对甘

薯渣发酵的影响。 各因素水平为发酵温度（ ３２、
３４、３６、３８ ℃ ）、发酵时间（３、３．５、４、４．５ ｄ）、接种量

（２．５、５、１０、２０×１０５ ＣＦＵ ／ ｇ），料水比（１∶１．２、１∶１．３、
１ ∶１． ４、１ ∶１． ５），菌种复配比例（黑曲霉 ２ ∶里氏木

霉∶枯草芽孢杆菌 １∶酿酒酵母 １ ＝ １∶１∶１∶１、１∶１∶２∶１、
１∶２∶１∶１、１∶２∶２∶１），分别用 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ 表示。 由

极差分析 （表 ３） 粗蛋白质 Ｒ 值可以看出，ＲＤ ＞
ＲＣ＞ＲＥ＞ＲＡ＞ＲＢ，即接种量对发酵后粗蛋白质含

量影响最大，其次是料水比，然后是菌种复配比

例，再是温度，最后是发酵时间。 由粗蛋白质 Ｋ 值

可得最佳发酵组合 Ａ４Ｂ２Ｃ１Ｄ３Ｅ２。 从 ＣＭＣａｓｅ Ｒ 值

可以看出，ＲＡ＞ＲＢ＞ＲＣ＞ＲＤ＞ＲＥ，即 ５ 个参数对

ＣＭＣａｓｅ活的影响程度有大到小依次是发酵温度、
发酵时间、料水比、接种量、菌种复配比例。 由

ＣＭＣａｓｅ Ｋ 值可得最佳组合为 Ａ４Ｂ４Ｃ１Ｄ３Ｅ１。 综合

粗蛋白质和 ＣＭＣａｓｅ Ｒ 值和 Ｋ 值，得出最适发酵

参数组合是 Ａ４Ｂ４Ｃ１Ｄ３Ｅ２，即发酵温度 ３８ ℃ ，培养

时间 ４．５ ｄ，料水比 １∶１．２，接种量 １×１０６ 个 ／ ｇ，接种

比例为 １∶１∶２∶１。
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表 ２　 不同混菌组合发酵对甘薯渣粗蛋白质、ＣＭＣａｓｅ 活性和还原糖含量的影响（风干基础）
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｉｘｅｄ ｍｉｃｒｏｂｅ ｓｔｒａｉｎ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ｃｒｕｄｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｔｅｎｔ， ＣＭＣａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ

ｒｅｄｕｃｉｎｇ ｓｕｇａｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｒｅｓｉｄｕｅ （ａｉｒ⁃ｄｒｙ ｂａｓｉｓ）

菌种

Ｓｔｒａｉｎｓ
粗蛋白质

Ｃｒｕｄｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ／ ％
羧甲基纤维素酶

ＣＭＣａｓｅ ／ （Ｕ ／ ｇ）
还原糖

Ｒｅｄｕｃｉｎｇ ｓｕｇａｒ ／ ％

Ａ ７．７７±０．０６ａ ２．６９±０．０３ｂ ７．４６±０．７２ｂ

ＡＢ ７．８６±０．０３ａｂ ２．８３±０．０５ｃ ７．５３±０．４８ｂ

ＡＣ ８．１７±０．０９ｄ ２．７５±０．０２ｂｃ ７．５６±０．５９ｂ

ＡＤ ７．９７±０．０８ｂｃ ２．８２±０．０９ｃ ７．８９±０．３９ｂ

ＡＢＣ ８．３２±０．０８ｅ ２．７０±０．０４ｂ ７．６７±０．３７ｂ

ＡＢＤ ７．９３±０．１０ｂｃ ２．５２±０．０４ａ ７．７８±０．４５ｂ

ＡＣＤ ８．０６±０．０７ｃｄ ２．７２±０．０９ｂ ５．８６±０．２８ａ

ＡＢＣＤ ８．３９±０．０７ｅ ３．０４±０．０５ｄ ７．３７±０．３０ｂ

表 ３　 正交试验结果的极差分析表

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｒａｎｇｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｏｒｔｈｏｇｏｎａｌ ｔｅｓｔ ｒｅｓｕｌｔ

试验号

Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ Ｎｏ．

发酵参数 Ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

Ａ Ｂ Ｃ Ｄ Ｅ

粗蛋白质

ＣＰ ／ ％
羧甲基纤维素酶

ＣＭＣａｓｅ ／ （Ｕ ／ ｇ）

１ ３２ ３ １ ∶１．２ ２．５ １ ∶１ ∶１ ∶１ ７．７２±０．０３ ３．１４±０．０２
２ ３２ ３．５ １ ∶１．３ ５ １ ∶１ ∶２ ∶１ ８．９３±０．１９ ２．３５±０．０１
３ ３２ ４ １ ∶１．４ １０ １ ∶２ ∶１ ∶１ ８．１８±０．１４ ２．６２±０．０３
４ ３２ ４．５ １ ∶１．５ ２０ １ ∶２ ∶２ ∶１ ８．１９±０．１４ ２．８５±０．０２
５ ３４ ３ １ ∶１．３ １０ １ ∶２ ∶２ ∶１ ８．１５±０．２３ ３．３３±０．０６
６ ３４ ３．５ １ ∶１．２ ２０ １ ∶２ ∶１ ∶１ ８．８５±０．１９ ３．４７±０．０３
７ ３４ ４ １ ∶１．５ ２．５ １ ∶１ ∶２ ∶１ ８．２８±０．１３ ２．９５±０．０７
８ ３４ ４．５ １ ∶１．４ ５ １ ∶１ ∶１ ∶１ ８．１０±０．０４ ３．３１±０．０５
９ ３６ ３ １ ∶１．４ ２０ １ ∶１ ∶２ ∶１ ７．４５±０．１１ ３．２４±０．０５
１０ ３６ ３．５ １ ∶１．５ １０ １ ∶１ ∶１ ∶１ ８．２１±０．１４ ３．７６±０．１８
１１ ３６ ４ １ ∶１．２ ５ １ ∶２ ∶２ ∶１ ８．６９±０．０５ ３．１６±０．０５
１２ ３６ ４．５ １ ∶１．３ ２．５ １ ∶２ ∶１ ∶１ ５．５６±０．１５ ３．４６±０．０２
１３ ３８ ３ １ ∶１．５ ５ １ ∶２ ∶１ ∶１ ７．８２±０．０７ ３．３４±０．０２
１４ ３８ ３．５ １ ∶１．４ ２．５ １ ∶２ ∶２ ∶１ ８．０９±０．０２ ３．４０±０．０３
１５ ３８ ４ １ ∶１．３ ２０ １ ∶１ ∶１ ∶１ ７．９７±０．１２ ２．８０±０．０７
１６ ３８ ４．５ １ ∶１．２ １０ １ ∶１ ∶２ ∶１ １０．３７±０．１６ ４．１２±０．０５
粗蛋白质 ＣＰ
Ｋ１ ８．２６ ７．７９ ８．９１ ７．４１ ８．０１
Ｋ２ ８．３５ ８．５２ ７．６５ ８．３９ ８．７６
Ｋ３ ７．４８ ８．２８ ７．９６ ８．７３ ７．６０
Ｋ４ ８．５６ ８．０６ ８．１３ ８．１２ ８．２８
Ｒ １．０９ ０．７４ １．２６ １．３２ １．１６
羧甲基纤维素酶 ＣＭＣａｓｅ
Ｋ１ ２．７４ ３．２６ ３．４７ ３．２４ ３．２５
Ｋ２ ２．６６ ３．２５ ２．９９ ３．０４ ３．１７
Ｋ３ ３．４１ ２．８８ ３．１４ ３．４６ ３．２２
Ｋ４ ３．４２ ３．４４ ３．２２ ３．０９ ３．１９
Ｒ ０．６８ ０．５５ ０．４９ ０．４２ ０．０９
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２．４　 最优条件发酵结果

　 　 由表 ４ 可知，以最优条件发酵甘薯渣后，
ＣＭＣａｓｅ、ＦＰＡ、β－葡萄糖苷酶和淀粉酶活性分别

为 ４．２６、３．２９、３．７５ 和 ５．１５ Ｕ ／ ｇ ＤＭ。 与对照组相

比，以干物质为基础，粗蛋白质含量从 ６．３７％提高

到 ９．７５％，提高了 ５３％；粗脂肪含量从 ２．７１％提高

到 ４．９２％，提高了 ８２％；粗灰分含量从 ４．４７％提高

到 ６．５６％，发酵后粗纤维含量没有下降，反而有所

提升，从 ９．６４％提高到 １３．０８％。

表 ４　 混菌发酵对甘薯渣营养成分变化的影响（干物质基础）
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｍｉｘｅｄ ｍｉｃｒｏｂｅ ｓｔｒａｉｎ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｎ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｒｅｓｉｄｕｅ（ＤＭ ｂａｓｉｓ）

营养成分 Ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ 对照组 Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ 试验组 Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｇｒｏｕｐ

粗蛋白质 ＣＰ ／ ％ ６．３７±０．０１ａ ９．７５±０．０９ｂ

粗脂肪 ＥＥ ／ ％ ２．７１±０．０４ａ ４．９２±０．０５ｂ

粗纤维 ＣＦ ／ ％ ９．６４±０．０９ａ １３．０８±０．８２ｂ

无氮浸出物 ＮＦＥ ／ ％ ７０．３６±０．１６ｂ ６１．０４±１．４６ａ

粗灰分 Ａｓｈ ／ ％ ４．４７±０．０３ａ ６．５６±０．４３ｂ

还原糖 Ｒｅｄｕｃｉｎｇ ｓｕｇａｒ ／ ％ ４．４２±０．３２ａ ８．２２±０．２５ｂ

羧甲基纤维素酶 ＣＭＣａｓｅ ／ （Ｕ ／ ｇ） ４．２６±０．１３
滤纸酶 ＦＰＡ ／ （Ｕ ／ ｇ） ３．２９±０．３１
β－葡萄糖苷酶 β⁃ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ ／ （Ｕ ／ ｇ） ３．７５±０．３１
淀粉酶 Ａｍｙｌａｓｅ ／ （Ｕ ／ ｇ） ５．１５±０．１４

３　 讨　 论
　 　 不同的微生物产酶的种类和产酶能力不同，
需要根据发酵目的不同来选择不同的微生物进行

发酵［１２］ 。 本研究一共对 ４ 类共 １２ 种菌株进行发

酵筛选，结果发现曲霉中的黑曲霉 ２，木霉中的里

氏木霉，芽孢杆菌枯草芽孢杆菌 １，酵母中的酿酒

酵母 １ 效果较好。 其中黑曲霉能产生淀粉酶、纤
维素酶、蛋白酶、葡萄糖酶、植酸酶、半乳甘露聚糖

酶等酶类，因此在发酵中得到广泛的应用，但黑曲

霉因变异性大，不同的黑曲霉菌株，发酵效果不一

样。 木霉也广泛用于微生物发酵，资料报道里氏

木霉能分泌大量的纤维素酶和木聚糖酶［１３－１４］ 。 芽

孢杆菌作为益生菌，可促进动物对饲料的消化、吸
收、利用，从而提高饲料的转化率，并在防病促生

长中起到非常重要作用［１５－１６］ 。 酵母属于益生菌，
在发酵中应用广泛，发酵过程中酵母自身的繁殖

生长会产生大量的高营养价值菌体蛋白［１７］ 。
　 　 以筛选出的黑曲霉 ２ 为主发酵菌，与筛选出

的其他 ３ 种菌种进行不同复配，发现四菌组合发

酵效果优于双菌和三菌组合，发酵后甘薯渣粗蛋

白质含量和 ＣＭＣａｓｅ 酶活均高于其他组合（表 ２）。
有研究报道，里氏木霉与黑曲霉混合发酵可弥补

里氏木霉所产的 β－葡萄糖苷酶活性较低的不足，

提高酶解效率，让基质充分发酵［１８－２０］ 。 Ａｈａｍｅｄ
等［２１］对里氏木霉 ＲＵＴ－Ｃ３０ 与黑曲霉 ＬＭＡ 进行

混合发酵，发现 ＦＰＡ 可达到 ７．１ Ｕ ／ ｍＬ，与单菌发

酵的 ３．４ Ｕ ／ ｍＬ 相比提高了 １０８．８％。 本研究发现

４ 菌混合发酵，效果优于其他发酵组合，可能原因

在于多菌组合发挥了各个菌种相互之间的协同

效应。
　 　 微生物接种量、发酵时间、发酵温度、水分含

量等因素也对发酵效果有着重要的影响［１２，２２］ 。 本

研究利用 Ｌ１６（４５）正交试验设计考察了 ４ 菌混合

发酵的最优发酵参数，试验获得的混菌发酵最适

参数为：培养温度 ３８ ℃ ，培养时间 ４．５ ｄ，料水比

１ ∶１．３，接种量 １×１０６ 个 ／ ｇ，接种比例 １∶１ ∶２ ∶１。 傅

娅梅［２３］对复合蛋白质饲料适宜的发酵参数进行探

讨，发现最适参数为：发酵时间 ２． ５ ｄ，加水量

６５％，接种量 １０％，枯草芽孢杆菌：产朊假丝酵母：
植物乳酸杆菌为 １∶１∶１；胡瑞等［２４］用复合益生菌发

酵豆粕，发现在复合益生菌（酿酒酵母 ∶米曲霉 ∶枯
草芽孢杆菌 ＝ ５∶１∶２）总添加量 ０．５％，料水比１∶０．４，
发酵 ４８ ｈ 小效果最佳。
　 　 陈松等［２５］利用产朊假丝酵母、白地霉、枯草芽

孢杆菌和黑曲霉混菌发酵苹果渣，发酵后基质粗

蛋白质含量较发酵前提高了 １０８％。 王叔军等［２６］

向甘薯渣中添加少量的麸皮和尿素作为氮源，用
微生物进行混菌发酵后，粗蛋白质含量提高到
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４２．４％。 赵启美等［２７］ 采用固液结合的方法，发酵

甘薯渣后，粗蛋白质含量提高了 ５８．４％；粗纤维含

量由 ２５．３％下降到 １４．２％。 本研究中，发酵后产物

中粗蛋白质、粗脂肪和灰分含量显著提高。 但发

酵后粗纤维含量没有下降，反而有所上升，可能原

因在于甘薯渣在提取淀粉过程中，因淀粉提取程

度不同，造成甘薯渣粗纤维含量差异很大，本研究

中所用原料粗纤维只有 ８． ８％，低于资料报道的

２７％的水平［２８］ 。 因此发酵时微生物优先利用淀粉

生长，这也是本研究中甘薯渣发酵后与汤小鹏

等［１０］发酵木薯渣相比，本试验中产物中淀粉酶活

性高，而 ＣＭＣａｓｅ 等纤维素降解酶活性相对较低的

原因。 多菌混菌固态发酵，可有效提高产物中

ＦＰＡ、ＣＭＣａｓｅ 和淀粉酶等活性［２９］ ，本研究采用 ４
种不同菌株混菌发酵，产物中检测出了 ＦＰＡ、
ＣＭＣａｓｅ、β－葡萄糖苷酶和淀粉酶等活性。 微生物

在发酵过程中，利用发酵底物提供的氮源和碳源

进行繁殖、生长，消耗部分底物，导致底物干物质

含量降低，从而使粗蛋白质、粗脂肪、粗灰分含量

相对提高，但是通过微生物发酵，一方面微生物可

将甘薯渣中低质量蛋白质转化为高质量菌体蛋

白，提高蛋白质质量；另一方面固态发酵后产生的

各种酶，以及微生物发酵过程中累积大量营养丰

富的菌体蛋白及许多微生物代谢产物，间接提高

了发酵产物营养价值，可望使甘薯渣营养价值得

到进一步改善。 此外，混菌发酵时有益微生物的

竞争性生长，可望有效抑制导致甘薯渣腐烂变质

的有害微生物如黑根霉（Ｒｈｉｚｏｐｕｓ ｓｔｏｌｏｎｉｆｅｒ）软腐

菌生长，提高甘薯渣的存储价值。

４　 结　 论
　 　 ① 通过 Ｌ１６（４５）正交试验得到多菌混合发酵

甘薯渣的最优条件为：发酵温度 ３８ ℃ ，发酵时间

４．５ ｄ，料水比 １∶１．３，接种量 １×１０６ 个 ／ ｇ，接种比例

为黑曲霉 ２∶里氏木霉 ∶枯草芽孢杆菌 １ ∶酿酒酵母

１ ＝ １∶１∶２∶１。
　 　 ② 以最优条件混菌发酵甘薯渣后，发酵产物

中可检测到 ＣＭＣａｓｅ、ＦＰＡ、β－葡萄糖苷酶和淀粉

酶等酶活性。 与对照相比，以干物质为基础，发酵

后显著提高了产物中粗蛋白质、粗脂肪和还原糖

含量。 发酵后粗纤维含量没有下降，反而有所

上升。
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