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摘 要：以苹果渣和啤酒糟为发酵基质，利用里氏木霉、黑曲霉、产朊假丝酵母为发酵菌种，采用

单因素3验和正交试验对固态发酵工艺进行了优化，并对发酵饲料品质进行了评定，利用扫描电子显

微镜技术探究了微生物在固态发酵中的作用。结果表明，最佳的基质配比为1􀏑1，3种微生物配比为

1􀏑1􀏑1，接种量为8%，含水量、发酵温度和时间分别为60%，35 ℃和48 h，在此条件下，发酵后饲料

中粗蛋白含量提高34.52%，酸性和中性纤维素含量分别降低22.93%和9.08%。饲料品质良好，无结

块，伴有淡淡的酸香味和苹果醇香味。尼龙袋瘘管羊瘤胃消化试验表明，72 h后粗蛋白、酸性和中性

纤维素消化率分别为79.78%、51.96%和39.88%。扫描电镜结果显示微生物在发酵过程中破坏了饲

料结晶区表面结构，纤维素分子无定形区消失，大量酵母细胞分布在饲料表面，汲取养分生长繁殖成

为高蛋白饲料。
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Study on production of protein feedstuff from apple pomace and brewer's grains by cooperation
of different microbial strains
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Abstract：Optimization the solid- state fermentation process was studied by single factor experiment
and orthogonal experiment using apple pomace and brewer's grains as fermentation substrate, and
Trichodermareesei, Aspergillus niger and Candida utilis as for fermentation strains. As well as, evalua⁃
tion of the fermented feedstuff quality and exploration the role of microorganisms in solid-state fermen⁃
tation using scanning electron microscopy were investigated. The results showed that the proportion of
fermentation substrate and three microorganisms were 1􀏑 1 and 1􀏑 1􀏑 1 respectively, inoculum
amount was 8%，the water content, fermentation temperature and time was 60%，35 ℃ and 48 h. Un⁃
der optimized conditions，the protein content was increased 34.52%, while the acidic and neutral cellu⁃
lose content were decreased 22.93% and 9.08% respectively. The feedstuff with a fantastic quality and
no agglomerate was accompanied by mild acid and apple aroma. The degradability of crude protein,

acidic and neutral cellulose in feedstuff using
the nylon-bag method in the sheep rumen were
79.78% ，51.96% and 39.88% respectively that
72 h after. Scanning electron microscopy results
indicated that the microbes in the fermentation
process destroyed the surface structure of feed⁃
stuff , amorphous area of cellulose molecules dis⁃
persed, and a large number of yeast cells distrib⁃
uted in the surface of the feedstuff to absorb nu⁃
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糟渣类饲料主要是指农副产品加工的废弃物以

及工业下脚料中可以作为饲料资源的部分，包括工业

副产品酒糟、醋糟、果渣、薯渣等，产量非常大[1-3]。据

不完全统计，我国年产醋糟 150~175万吨、苹果渣

120~150万吨、酒糟产量3 076.8万吨 [4]。但因这类资

源含水量高，易腐败变质，含抗营养因子，粗纤维含量

高而不被广泛利用，造成了环境污染和资源的极大浪

费。随着我国畜牧业的快速发展，饲料原料的供给成

为制约我国畜牧业健康、持续发展的瓶颈。据全国饲

料工业办公室估算，到2020年，我国仅蛋白质饲料缺

口就达到 4 800万吨 4]。因此如何对糟渣类资源进行

深加工和开发利用成为缓解饲料资源供应不足、治理

环境污染的研究焦点之一。

针对糟渣类饲料资源含水量高，营养不均衡，抗

营养因子等特点，涌现出很多饲料开发技术，如青贮、

微贮、氨贮和黄贮等[5-6]。其中微生物发酵技术成为提

升饲料品质的主要技术手段之一，能有效降低糟渣类

物质的纤维素含量，改善饲料动物适口性，提高蛋白

质含量及可消化吸收性能。目前关于酒糟和苹果渣

发酵生产蛋白饲料的报道很多[7，13]，主要是采用高产

纤维素酶和蛋白的微生物进行协同发酵来改善饲料

品质，获得高蛋白饲料。但是关于酒糟和苹果渣联合

作为发酵基质进行固态发酵的研究甚少，本研究参考

张吉鹍所报道的《饲料间的组合效应及其在配方设计

中的应用》一文 [14]，基于前期对酒糟和苹果渣基本营

养组分测定的基础上，探究了以啤酒糟和苹果渣为发

酵原料，黑曲霉、里氏木霉和产阮假丝酵母为发酵菌

株的固态发酵生产蛋白饲料工艺参数，为苹果渣和酒

糟的饲用化提供一条切实可行的技术方法。

1 材料与方法

1.1 材料

1.1.1 试验原料

啤酒糟（兰州黄河嘉酿啤酒有限公司）、醋糟（兰

州小二黑食品有限公司）、苹果渣（天水长城果汁集团

有限公司）。

1.1.2 供试菌株

黑曲霉孢子粉(孢子含量≥150亿/g，沂源康源生

物科技有限公司)、里氏木霉（纤维素酶≥30 000 U/g）、
产朊假丝酵母粉（酵母菌数≥30.0亿/g），购自武汉东

康源科技有限公司。

1.1.3 培养基

① PDA斜面培养基：马铃薯200 g，去皮，切成小

块，加水煮沸至软而不烂，用纱布过滤，加琼脂 20 g，
融化过滤后加葡萄糖20 g，磷酸二氢钾2 g，蛋白胨1 g，
硫酸镁 1 g，硫酸胺 1 g，补水至 1 000 ml，pH值调至

7.2~7.4，分装在 4个 500 ml 的锥形瓶中，121 ℃灭菌

20 min，冷却待用。

② PDA 种子液培养基：与配制上述PDA 斜面培

养基的方法相同，但不加琼脂。

1.2 试剂与仪器

试剂：浓硫酸、浓盐酸、氢氧化钠、石油醚、丙酮、

硼酸、甲基红、溴甲酚绿等均为分析纯，购自天津市富

宇精细化工有限公司。

仪器：数显鼓风干燥箱（GZX-9240MBZ，上海博

讯实业有限公司医疗设备厂）、数显电热培养箱

（HPX-9162MBE，上海博讯实业有限公司医疗设备

厂）、真空泵（SHB-IIIA，郑州长城科工贸有限公司）、

灭菌锅（DSX-280B，宁波甬安医疗器械制造有限公

司）、电子分析天平（AB104-N，梅特勒-托利多仪器有

限公司）、博兰特无菌操作台（苏州博兰特实验室系统

工程有限公司）、紫外可见分光光度计（Cary50，美国

瓦里安）等。

1.3 试验方法

1.3.1 固态发酵工艺流程

以啤酒糟、苹果渣和醋糟为发酵基质，接种活化后

扩大培养的黑曲霉、里氏木霉和产朊假丝酵母3种菌

悬液（活菌/孢子数≥109），用无菌玻璃棒在洁净工作台

上搅拌均匀，用pH值6.0磷酸盐缓冲液调节发酵基质

水分含量，分装100 g于500 ml三角瓶中，在不同的发

酵条件下发酵。发酵结束后，将发酵产物在60 ℃下干

燥，测定粗蛋白、中性纤维素和酸性纤维素含量。

1.3.2 单因素发酵试验

1.3.2.1 固态发酵复合菌种组合的确定

以啤酒糟、苹果渣和醋糟（m􀏑m􀏑m=1􀏑1􀏑1）
为发酵基质，分别将活化后扩大培养的黑曲霉、里氏

木霉和产朊假丝酵母 3种菌悬液（活菌/孢子数≥109）

以单独或不同组合方式，按 6%的接种量（v􀏑m）接到

发酵基质上，用无菌玻璃棒在洁净工作台上搅拌均

trients growing to feedstuff with high protein content.
Key words：apple pomace；brewer's grains；protein feed；digestibility；scanning electron microscopy
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匀，用pH值6.0磷酸盐缓冲液调节发酵基质水分含量

为 60%，分装 100 g于 500 ml三角瓶中，在 30 ℃条件

下发酵 5 d，发酵结束后，将发酵产物在60 ℃下干燥，

测定粗蛋白、中性纤维素和酸性纤维素含量，确定最

佳的发酵菌种组合。

1.3.2.2 固态发酵基质配比的确定

分别改变啤酒糟、苹果渣和醋糟的配比，接种发

酵菌株参照 1.3.2.1节方法进行发酵，测定粗蛋白、中

性纤维素和酸性纤维素含量，确定最佳的发酵基质组

分配比。

1.3.2.3 初始水分含量的确定

分别改变初始发酵基质含水量，接种发酵菌株参

照 1.3.2.1节方法进行发酵，测定粗蛋白、中性纤维素

和酸性纤维素含量，确定最佳的初始含水量。

1.3.2.4 发酵时间的确定

分别改变发酵时间，接种发酵菌株参照1.3.2.1节
方法进行发酵，测定粗蛋白、中性纤维素和酸性纤维

素含量，确定最佳的发酵时间。

1.3.2.5 发酵温度的确定

分别改变发酵温度，接种发酵菌株参照1.3.2.1节
方法进行发酵，测定粗蛋白、中性纤维素和酸性纤维

素含量，确定最佳的发酵时间。

1.3.2.6 接种量的确定

分别改变接种量，接种发酵菌株参照1.3.2.1节方

法进行发酵，测定粗蛋白、中性纤维素和酸性纤维素

含量，确定最佳的接种量。

1.3.3 正交试验

在单因素试验基础上，以发酵时间、温度和接种

量为因素，采用 L9（34）表做正交试验，以发酵饲料中

粗蛋白、中性纤维素和酸性纤维素质量分数作为评价

指标，正交试验因素与水平见表1。
表1 因素水平

水平

1
2
3

因素
A 时间(h)

48
60
72

B水分含量(%)
55
60
65

C温度(℃)
25
30
35

1.3.4 分析方法

① 微生物计数：采用血球计数板法对黑曲霉、里

氏木霉孢子和产朊假丝酵母细胞进行计数。

② 饲料基本成分测定：粗蛋白（CP）含量采用

GB/T6432- 1994 方法测定；粗纤维含量采用 GB/T
6434-1994酸碱洗涤法测定；粗脂肪（EE）含量采用索

氏提取法测定；灰分（Ash）测定采用GB/T6438-1992
中的灰化法；酸性洗涤纤维（ADF）含量参照 NY/T
1459-2007方法测定；中性洗涤纤维素（NDF）含量参

照GB/T 20806-2006方法测定。

1.3.5 体外消化试验

饲料经 65 ℃干燥后，粉碎过 2.5 mm筛孔，选取

3只体重为（35±1.5）kg的 24月龄安装有永久性瘤胃

瘘管的成年肉用公羊，精粗比为4􀏑6，按1.3倍维持水

平饲养（肉羊NRC 2007）。试验动物按该品种动物常

规程序饲养管理，分圈饲养，槽饲喂，每天饲喂 2次，

自由饮水。测定前至少预饲15 d。以尼龙袋法（in si⁃
tu）测定饲料在瘤胃中消化 6、12、24、36、48和 72 h后
粗蛋白（CP）、酸性洗涤纤维（ADF）和中性洗涤纤维

（NDF）的降解率，本试验在中国农业科学院草原研究

所进行。

1.3.6 扫描电镜结构表征

采用离子溅射镀膜法制备发酵原料前后电镜测

试样品，置于扫描电镜的样品室中扫描分析，调节加

速电压20 kV，放大100~1 000倍，用随机工作站进行

拍摄，观察饲料表面的形态。

1.3.7 发酵饲料质量评价

感官评定：根据发酵饲料的气味、色泽及质地评

定饲料发酵状况的优劣。

营养成分测定：参照国家标准方法分别测定粗蛋

白质（CP）、中性洗涤纤维（NDF）和酸性洗涤纤维

（ADF）含量等。

1.3.8 统计学分析

数据平行测定3次，结果由平均值±SD值表示，用

Excel 2007完成；采用 SPSS 17.0（SPSS Inc.，Chicago）
进行方差分析和显著性分析（P<0.05）。
2 结果与分析

2.1 发酵原料营养成分分析

参照国家标准测定方法分别对啤酒糟、醋糟和苹

果渣基本成分进行测定，结果见表 2。3种原料中主

要成分是蛋白质和纤维素，其中啤酒糟中的蛋白质含

量最高，可能是含有一定量的酵母等微生物菌体蛋

白。此外，基质中含有大量的非水溶性纤维素类，也

正是大量的非水溶性膳食纤维影响了各饲料原料的

适口性。因此采用微生物发酵法通过降解基质中的

纤维素类，不仅可以改善饲料原料的口感，还可以产

生很多对动物消化吸收有利的代谢产物。

2.2 单因素试验结果

2.2.1 发酵基质复合比例的确定
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本试验选择里氏木霉、黑曲霉和产阮假丝酵母为

发酵菌株（1􀏑1􀏑1），为了保证微生物在发酵前期过

程中能良好生长，本试验选择以可溶性固形物含量较

高的啤酒糟和苹果渣为发酵主要原料，辅以醋糟进行

不同配比组合的固态发酵试验，发酵产物粗蛋白、中

性纤维素和酸性纤维素测定结果如图1。从图1可以

看出，B种组合在相同条件下发酵后的蛋白含量高达

27.89%，明显高于其他原料复配组合，而且酸性洗涤

纤维和中性洗涤纤维的含量也明显低于其他组，因此

选取B组合作为固态发酵的基质组合。

含
量
（
%）

B C D EA

75
70
65
60
55
50
45
40
35
30
25
20
15
10
5
0

CP ADF NDF

发酵原料配比

注：A代表醋糟􀏑啤酒糟􀏑苹果渣=2􀏑2􀏑1；B代表啤酒糟􀏑苹果

渣=4􀏑1；C代表醋糟􀏑啤酒糟􀏑苹果渣=1􀏑3􀏑1；D代表醋

糟􀏑苹果渣=4􀏑1；E代表醋糟􀏑啤酒糟􀏑苹果渣=3􀏑1􀏑1。
图1 不同基质配比发酵后蛋白质、酸性和中性洗涤纤维含量

2.2.2 发酵菌株的选择

糟渣类物质主要的组成特点是纤维素含量较高，

适口性差，不利于动物消化吸收，本试验选择黑曲霉、

里氏木霉和产阮假丝酵母为发酵菌株，目的是使微生

物体内的各种酶系协同作用，从而改善饲料的适口

性，降低纤维素含量，提高蛋白质含量。以啤酒糟和

苹果渣（m􀏑m=1􀏑1）为发酵基质，参照1.3.2.1节方法

将3种菌种以单独或不同比例组合方式接种，发酵结

束后测定饲料中粗蛋白、酸性纤维素和中性纤维素含

量，结果见图2。从图2可以看出，不同的菌种组合利

用糟渣类物质的效率不同，与空白对照组相比，采用

单菌发酵后的粗蛋白含量提高了 20%~35%，而将两

种菌两两组合之后，粗蛋白含量提高了 30%~50%左

右，3种菌同时混合后进行发酵，结果粗蛋白的含量提

高了 34.29%左右，所以本次试验中最佳的菌种组合

是 3种发酵菌种按照 1􀏑1􀏑1混合，从而可以保证粗

蛋白的含量达到最大。因此选择里氏木霉、黑曲霉和

产朊假丝酵母三菌混合（1􀏑1􀏑1）作为发酵菌种。

含
量
（
%）

L R L+R 空H

75
70
65
60
55
50
45
40
35
30
25
20
15
10
5
0

CP ADF NDF

H+R H+L H+R+L
菌株组合

注：L代表里氏木霉；H代表黑曲霉；R代表产朊假丝酵母菌。

图2 不同菌种组合对发酵后饲料蛋白质、

酸性和中性洗涤纤维含量的影响

2.2.3 初始水分含量的确定

微生物在发酵过程中需要有适宜的水分。发酵

底物环境中的水分直接影响微生物的生长情况，随着

含水量的增加，提高了反应体系的水活度，这不仅有

利于菌体对营养物质的输送，也增加了菌株代谢产酶

量的增加。参照 1.3.2.1节方法分别进行初始基质水

分含量为50%、55%、60%、65%和70%的发酵试验，粗

蛋白、纤维素测定结果如图 3。初始含水量为 60%
时，所得到的饲料中粗蛋白的含量最高，中性洗涤纤

维素含量最小，酸性洗涤纤维素含量较小。因此确定

发酵初始基质含水量为60%。

2.2.4 发酵时间的确定

以啤酒糟和苹果渣(m􀏑m=1􀏑1)为发酵基质，里

氏木霉、黑曲霉和产阮假丝酵母为发酵菌株(1􀏑1􀏑1)，
参照1.3.2.1节方法分别进行24、36、48、60 h和72 h发
酵试验，发酵结束后饲料中粗蛋白、酸性纤维素和中

原料
啤酒糟
醋糟
苹果渣

DM
90.33±2.08
88.23±3.65
88.87±4.61

CP
23.7±2.35
11.53±4.62
7.73±1.67

EE
5.17±1.10
6.19±0.88
3.05±0.74

CF
17.17±1.82
33.48±2.02
26.6±1.08

ASH
4.02±0.2
4.43±0.28
4.77±0.15

NDF
38.47±1.36
38.5±1.65
53.87±2.05

ADF
23.1±1.3
23.8±1.75
62.54±3.18

Ca
0.33±0.03
0.35±0.09
0.583±0.02

表2 发酵原料基本营养成分测定结果（以干基计%）
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性纤维素含量测定结果见图 4，从图中可以看出当

发酵时间为 48 h时，所得到的饲料中粗蛋白的含量

最高，发酵时间对饲料中蛋白含量的增加影响是

48 h>36 h>60 h>72 h>24 h，纤维素含量降低，说明随

着发酵时间的增加，微生物能够利用基质中不溶性纤

维素进行繁殖和代谢，蛋白质含量逐渐增加。

含
量
（
%）

55 60 7050

70
65
60
55
50
45
40
35
30
25
20
15
10
5
0

CP ADF NDF

65
水分含量(%)

图3 初始含水量对发酵饲料蛋白质、

酸性和中性洗涤纤维含量的影响
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图4 发酵时间对发酵饲料蛋白质、酸性和

中性洗涤纤维含量的影响

2.2.5 发酵温度的确定

温度是影响微生物生长和代谢活动的主要因素

之一，由于本次发酵菌株都属于真菌，因此分别在25、
27.5、30、32.5 ℃和35 ℃ 5个温度下进行发酵，其他发

酵参数同 1.3.2.1节。发酵结束后，饲料中蛋白质、中

性纤维素和酸性纤维素含量如图 5，可以看出，在

30 ℃下饲料中蛋白质含量最高，酸性纤维素和中性

纤维素含量最低，初步确定发酵温度为30 ℃，既满足

微生物生长代谢，也满足发酵代谢中产生的各种酶类

所需要的最适宜酶解温度。

含
量
（
%）
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图5 发酵温度对发酵饲料蛋白质、酸性和

中性洗涤纤维含量的影响

2.2.6 接种量的确定

接种量大小直接影响发酵过程中微生物的生长

和代谢调控，接种量太小，微生物生长缓慢，发酵周期

变长，接种量太大，会造成基质温度上升过快，局部温

度过高，发酵过程不易控制。本研究分别采用接种量

（体积分数）2%、4%、6%、8%、10%和 12% ，6 个接种

量接种发酵 48 h，发酵产物中粗蛋白、中性纤维素和

酸性纤维素含量见图6，从图中可以看出接种量在8%
时饲料中粗蛋白含量最大，纤维素含量与其他接种量

发酵条件下差异性不大。究其原因可能是在为微生

物的生长是按照指数增长，后期发酵过程中微生物数

量的差异性较小，因此发酵过程中利用纤维素的能力

相当，各条件下纤维素变化不大。

含
量
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%）

4 6 133
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图6 接种量对发酵饲料蛋白质、酸性和

中性洗涤纤维含量的影响

2.3 正交试验

基于上述单因素试验结果，本次试验选择以啤酒
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糟和苹果渣（m􀏑m=1􀏑1）为发酵基质，里氏木霉、黑曲

霉和产阮假丝酵母为发酵菌株（1􀏑1􀏑1），接种量为8%
为基础发酵条件，分别研究发酵时间（A）、水分含量（B）
和发酵温度（C）3种因素对发酵饲料蛋白质、酸性洗涤

纤维素和中性洗涤纤维素含量的影响，按照表1进行正

交试验，蛋白质、酸性洗涤纤维素和中性洗涤纤维素含

量结果见图7，从图7可以看出各发酵组与对照组相比，

蛋白质含量都有较大程度的增加，纤维素含量都降低，

其中组合3蛋白质含量最高，但是酸性洗涤纤维素含量

组合6最低，中性洗涤纤维素含量组合4最低。因此，以

蛋白质含量为评价指标，正交试验结果见表3。由表3
可知，发酵基质初始含水率、发酵温度和发酵时间等因

素对发酵产品蛋白质含量的影响程度为：发酵温度>发
酵时间>发酵基质初始含水率。而且发酵最优条件为

A1B2C3。即：发酵时间为 48 h，发酵基质初始含水率

60%，发酵温度为35 ℃。在此发酵条件下进一步对该

组合进行验证试验，经测定发酵后饲料中粗蛋白含量

达37.49%，因此确定本组合为最佳发酵工艺条件。

含
量
（
%）

4 60

80757065605550454035302520151050

CP ADF NDF

8 105 7 9 1131 2
组合号

注：1、2、3、4、5、6、7、8、9代表正交试验组合，10代表空白对照。

图7 固态发酵正交试验发酵后蛋白、酸性和

中性洗涤纤维含量百分数

2.4 体外消化试验

以尼龙袋法分别测定微生物发酵饲料在肉羊瘤

胃中消化 6、12、24、36、48 h和 72 h 6个时间点 CP、
ADF和NDF的消化率，以发酵基质啤酒糟和苹果渣

（m􀏑m=1􀏑1）为对照组，平行测定 3次，结果见表 4。
从表中可以看出CP、ADF和NDF相较对照组消化率

显著增加。由此说明，微生物发酵过程中能够利用发

酵基质中的可溶性碳源进行生长代谢，产生一系列水

解酶，如本试验中采用的黑曲霉、里氏木霉能够分泌

纤维素酶，进而使得基质中的部分纤维素进行水解利

用，破坏了基质中纤维素无定形晶体结构，从而提高

了在肉羊瘤胃中的消化性能。

表3 正交试验直观分析

试验号
1
2
3
4
5
6
7
8
9
K1
K2
K3
k1
k2
k3
R

时间(A)(h)
48
48
48
60
60
60
72
72
72

33.16
32.64
31.62
11.05

10.88
10.54
1.54

水分含量(B)(℃)
55
60
65
55
60
65
55
60
65

33.25
33.17
33.04
11.08

11.06
11.01
0.21

温度(C)(%)
25
30
35
30
35
25
35
25
30

33.51
34.11
35.26
11.17

11.37
11.75
1.75

蛋白质(%)
30.86±1.36
32.41±2.08
36.22±1.64
32.61±2.96
35.11±1.88
32.03±1.21
34.45±1.64
31.99±2.68
34.09±1.58

2.5 发酵前后饲料表面形态结构表征

为了进一步分析微生物在发酵过程中对发酵基质

的作用机理，采用扫描电子显微镜对发酵前后饲料表面

形态结构进行了观察，结果如图8a（发酵前）和图8b（发

酵后）。由图8a可知，发酵前原料基质中木质纤维结构

排列紧凑，纤维素聚集态结构清晰，结构致密有，纤维素

结晶区和无定形区交错结合，沿链长方向纤维素聚集成

微细纤维状态。经微生物发酵作用后，由图8b可以看

出，发酵基质表面形貌变得粗糙，纤维素分子无定形区

消失，结晶区表面结构被破坏。由此可见，微生物发酵

技术对于提高纤维质原料的饲用化具有重要的作用。

此外在纤维素降解过程中产生的可溶性碳源有作为微

生物生长良好的培养基，如图8c，大量的酵母细胞附着

在发酵基质表面，出芽繁殖现象明显，进一步说明酵母

菌体蛋白是饲料总蛋白含量提高的主要原因之一。

2.6 发酵饲料营养价值评定

啤酒糟和苹果渣发酵基质按照正交试验优化条

件发酵 48 h后，微生物生长较好，饲料表面和内部由

微生物菌丝体粘连在一起，干燥后手感松散，无结块，

发黄，伴有淡淡的酸香味和苹果醇香味。综合理化指

标测定结果表明，发酵饲料 pH值为 5.6，粗蛋白质含

量 37.49%，中性纤维素含量和酸性纤维素含量分别

为65.05%和38.81%。结合瘘管羊饲料消化试验测定

结果表明，蛋白质消化率为 79.86%，中性和酸性纤维

素消化率为39.78%和46.27%。综合发酵饲料的质量

评定标准感官评定、化学评定和消化性能评定结果得

出，以黑曲霉、里氏木霉和产阮假丝酵母为混合发酵
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菌剂，不仅可以酶解大分子纤维素，改善啤酒糟和苹

果渣发酵基质动物饲用的适口性，而且通过微生物生

长和代谢过程产生大量的菌体蛋白，将无机氮源转化

成能够被动物消化利用的蛋白质类。

3 结论

本试验以啤酒糟和苹果渣复合基质为主要原料，

利用黑曲霉、里氏木霉和产阮假丝酵母混合菌株对发

酵基质进行协同处理，对其最适菌种配伍、原料配比

和发酵工艺参数进行了优化，并以瘘管羊为模型，采

用尼龙袋法测定了发酵饲料的消化性能，对发酵饲料

进行了营养价值评定，结合扫描电子显微镜技术对发

酵基质发酵前后结构进行了表征，进一步揭示了微生

物在发酵过程中对纤维素降解作用和利用发酵基质

进行生长代谢产生高蛋白菌体饲料的本质。

① 以啤酒糟和苹果渣（m􀏑m=1􀏑1）为发酵基

质，接种8%的里氏木霉、黑曲霉和产阮假丝酵母（1􀏑
1􀏑1）混合发酵菌剂，调整初始含水率为 60%，在

35 ℃下发酵48 h。相较发酵基质，发酵后饲料中粗蛋

白含量从 27.87% 提高到 37.49%，酸性洗涤纤维含量

从 50.36%降低到 38.81%，中性洗涤纤维从 71.55%降

低到65.05%。

② 发酵饲料的品质评定结果表明，发酵饲料表面

有白色微生物菌丝生长，干燥后手感松散，无结块，发

黄，伴有淡淡的酸香味和苹果醇香味。结合瘘管羊尼

龙袋消化试验结果显示发酵后极大改善了饲料的纤维

化，提升了饲料品质，动物适口性得到了有效改善。

③ 扫描电子显微镜技术扫描结果表明，微生物发

酵技术在改善糟渣类物质结构，高效利用糟渣类物质

生产菌体蛋白饲料方面具有很大的优势和应用前景。
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指标

CP
ADF
NDF

处理

对照
饲料
对照
饲料
对照
饲料

时间点
6 h

18.21±0.23
30.45±1.45
21.38±0.92
26.26±1.06
19.22±0.44
22.28±1.06

12 h
28.45±1.43
43.67±1.26
24.32±0.28
32.26±1.52
23.66±1.32
26.28±0.68

24 h
32.27±1.32
57.54±0.86
30.26±0.84
34.85±0.68
26.77±0.81
32.33±0.32

36 h
45.34±0.64
79.3±1.37
37.84±0.42
39.82±1.54
30.68±0.66
34.62±1.26

48 h
46.57±1.35
79.86±0.79
41.08±1.06
44.82±0.82
34.25±1.32
38.42±0.76

72 h
49.23±1.83
79.78±0.73
42.24±0.66
51.96±0.68
35.46±0.32
39.88±0.65

表4 发酵饲料CP、ADF和NDF在羊瘤胃中的消化率(%)

图8 发酵前后饲料表面形态结构表征
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