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　　摘要：以豆粕、麸皮和糖蜜为发酵原料，利用黑曲霉和酿酒酵母复合菌发酵生产饲料蛋白。首先利

用单因素试验优化了豆粕蛋白发酵条件（接种量、温度和发酵时间）和发酵培养基成分（料水比、麸皮和

糖蜜添加量），再利用响应面法进一步优化了发酵条件。优化结果为：装料量为２５ｇ（其中豆粕、麸皮和

糖蜜分别为９０％、７％和３％），ＭｇＳＯ４０．３７５ｇ，（ＮＨ４）２ＳＯ４０．２５ｇ，尿素０．２５ｇ，Ｋ２ＨＰＯ４０．２５ｇ，料水

比１∶１，菌液接种量１６％，３３．２℃发酵８６．６ｈ。优化后粗蛋白和真蛋白含量分别为５７．５９％和５３．６５％，

比优化前分别提高１７．４２％和２４．５９％；活菌数达到３．６２×１０９ｃｆｕ／ｇ；脲酶活性降低了９２．４１％。经过优

化的复合菌发酵豆粕可以提高豆粕的蛋白含量，有效地降解了抗原蛋白和营养抑制因子，提高了畜禽对

豆粕的消化利用率，该发酵工艺可为发酵豆粕工业化生产提供优化依据。
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　　豆粕是大豆油脂加工的副产物，蛋白质含量高，必

需氨基酸平衡［１］，适合于畜禽营养吸收，是一种优质廉

价的植物源蛋白饲料，也是饲料行业的主要蛋白来源。

目前由于动物蛋白鱼粉、骨粉缺乏，价格高昂，豆粕已

成为饲料中动物蛋白的主要替代品［２－３］。但是豆粕中

存在营养抑制因子（胰蛋白酶抑制因子、大豆抗原蛋

白、血球凝集素等），如果直接将豆粕作为动物饲料原

料，不仅对动物的消化吸收具有拮抗作用，也会影响饲

料的消化利用率，并且影响动物的正常生长繁殖［４－５］。

如果将豆粕利用益生复合菌发酵，既可以增加蛋白含

量，又能够利用复合菌产生的蛋白酶将豆粕中营养抑

制因子水解为小分子多肽和氨基酸，这样就可以提高

豆粕蛋白饲料的消化利用率［６－７］。有研究用木霉和酵

母菌复合发酵豆粕，粗蛋白含量增加１５．８４％，胰蛋白

酶的抑制因子显著降低［８］。利用乳酸菌、枯草芽孢杆

菌和酿酒酵母发酵豆粕，粗蛋白和粗脂肪的含量分别

提高了１３．４８％和１８．１８％，且游离氨基酸的含量提高

显著，达到了１１．４９％
［９］。本研究采用食品发酵益生

菌黑曲霉和酿酒酵母研究复合菌发酵豆粕，通过响应

面设计对发酵条件和发酵底物进行了优化，分析了发

酵终产物中抗营养因子降解率和小分子多肽含量，旨

在探求豆粕复合菌发酵的最优条件，为工业化豆粕的

生产提供参考依据。

１　材料和方法

１．１　材料

１．１．１　发酵原料　豆粕、麸皮和糖蜜来源于天水博亚

饲料公司，豆粕粗蛋白含量≥４６．０％；麸皮的粗蛋白含

量≥１５％；糖蜜的含糖量≥４５％ 。

１．１．２　发酵菌株　黑曲霉（犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊狀犻犵犲狉）购于

中国工业微生物菌种保藏中心（４１２５４）。酿酒酵母

（犛犪犮犮犺犪狉狅犿狔犮犲狊犮犲狉犲狏犻狊犻犪犲），保藏于兰州交通大学微

生物工程实验室。

１．１．３　培养基　ＰＤＡ培养基：土豆２００ｇ，葡萄糖２０

ｇ，琼脂２０ｇ，蒸馏水１０００ｍＬ，ｐＨ 自然，用于培养黑

曲霉。

２０１ 　　　　　　ＧＲＡＳＳＬＡＮＤＡＮＤＴＵＲＦ（２０２０）　　　　　　　　　　　　Ｖｏｌ．４０Ｎｏ．５



ＹＰＤ培养基：酵母提取物１０ｇ，蛋白胨２０ｇ，葡萄

糖２０ｇ，琼脂２０ｇ，蒸馏水１０００ｍＬ。用于培养酿酒

酵母。

初始发酵培养基：装料量２５ｇ（其中８５％豆粕、

１０％麸皮、５％糖蜜），ＭｇＳＯ４０．３７５ｇ，（ＮＨ４）２ＳＯ４

０．２５ｇ，尿素０．２５ｇ，Ｋ２ＨＰＯ４０．２５ｇ，料水比１∶１（物

料以２５ｇ计），１２１℃灭菌２０ｍｉｎ。

１．２　试验方法

１．２．１　种子液制备　黑曲霉孢子液：将试管斜面黑曲

霉菌种接种于ＰＤＡ平板，３０℃培养５ｄ，灭菌双蒸水洗

脱孢子，双层纱布除去菌丝，血球计数板计数确定孢子

浓度，使孢子浓度为０．８～１．２×１０
８个／ｍＬ。

酵母菌种子液：接种酵母菌于５０ｍＬＹＰＤ液体培

养基中，２８℃恒温摇床，１５０ｒ／ｍｉｎ培养２４ｈ。

１．２．２　平板对峙实验　在同一ＰＤＡ培养基上分别接

种黑曲霉、酿酒酵母菌，在２８℃培养７２ｈ，观察相同条

件下两种菌能否兼容［１０］。

１．２．３　单因素实验　发酵培养基以豆粕为主，添加

１０％的麸皮和５％的糖蜜，料水比为１∶１，再将两种发

酵菌种按１∶１混合，按照１０％的量接种，２８℃发酵７２

ｈ，测定粗蛋白含量作为指标，分别考察菌液接种量

（７％、１０％、１３％、１６％、１９％）、温度（２８、３０、３２、３４、３６

℃）、发酵时间（４８、６０、７２、８４、９６、１０８ｈ）、料水比（１∶

０．８、１∶０．９、１∶１、１∶１．１、１∶１．２）、麸皮添加量（６％、７％、

８％、９％、１０％）、糖蜜添加量（１％、２％、３％、４％、５％）

对豆粕发酵的影响。每个试验重复３次。

１．２．４　响应面设计　根据单因素试验优化的结果，选

择菌液接种量、温度和发酵时间３个因素，以粗蛋白含

量为响应值，应用ｄｅｓｉｇｎｅｘｐｅｒｔ８．０．６里 ＢｏｘＢｅ

ｈｎｋｅｎ设计３因素３水平试验
［１１－１２］。每个试验３次

重复。试验因素及水平见表１。

表１　犅狅狓犅犲犺狀犽犲狀试验因素水平

犜犪犫犾犲１　犉犪犮狋狅狉狊犪狀犱犾犲狏犲犾狊狅犳犅狅狓犅犲犺狀犽犲狀犲狓狆犲狉犻犿犲狀狋狊

因素
水平

－１ ０ ＋１

Ａ菌液接种量／％ １０ １３ １６

Ｂ温度／℃ ３０ ３２ ３４

Ｃ发酵时间／ｈ ７２ ８４ ９６

１．２．５　营养成分及抗营养因子分析　条件优化后分

析发酵豆粕中粗蛋白含量、真蛋白含量、活菌数、多肽

分子量大小、脲酶和抗原蛋白。参照 ＧＢ／Ｔ６４３２９４

测定粗蛋白含量；参照ＣｕＳＯ４沉淀法
［１１］测定真蛋白含

量；参照 ＧＢ４７８９．１５２０１０测定活菌数；参照 ＧＢ／Ｔ

８６２２２００６测定脲酶活性；利用ＳＤＳＰＡＧＥ
［１２］测定蛋

白质分子量和抗原蛋白。

１．３　数据统计

采用 ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＥｘｃｅｌ２０１６，ＳＰＳＳ１９．０分析试验

数据。采用单因素方差分析实验数据，多组样本间差

异显著性采用 Ｄｕｎｃａｎ法分析，犘＜０．０５说明差异

显著。

２　结果与分析

２．１　菌株相容性实验

为了探究两株菌株之间的相容性，在ＰＤＡ培养基

上进行了共培养相容性实验［１０］。结果表明，黑曲霉生

长速度快于酿酒酵母，与酿酒酵母相互融合，两菌株的

接触面没有出现拮抗条带，说明两株菌具有较好的相

容性，能够用于复合发酵豆粕（图１）。

图１　黑曲霉（犃）与酿酒酵母（犅）平板共培养

犉犻犵狌狉犲１　犆狅狀犳狉狅狀狋犪狋犻狅狀狋犲狊狋狅犳犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊狀犻犵犲狉（犃）

犪狀犱犛犪犮犮犺犪狉狅犿狔犮犲狊犮犲狉犲狏犻狊犻犪犲（犅）狅狀狆犾犪狋犲

２．２　单因素试验

２．２．１　菌液接种量　粗蛋白含量随着接种量的增加

呈先升高后下降的趋势。当接种量为１３％时，粗蛋白

含量最大。在接种量不足时菌株不易达到对数期，影

响正常发酵速度；接种量太大，养分消耗太快，不能满

足长时间代谢活动，微生物生长受到抑制。所以最适

接种量为１３％，粗蛋白含量达到最大值（图２Ａ）。

２．２．２　温度　随着温度的升高粗蛋白的含量呈先升

后降的趋势，发酵温度为３２℃时达到最大值，在温度

为３６℃时，粗蛋白含量明显降低，所以最适发酵温度

为３２℃（图２Ｂ）。这可能是由于温度较低时微生物生

长缓慢。当温度较高时，蛋白酶活力下降，导致微生物

的代谢受阻。
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２．２．３　发酵时间　在发酵早期发酵时间与粗蛋白含

量基本为正比关系，在８４ｈ达到峰值，后期蛋白含量

保持稳定，不再增加。所以最佳发酵时间为８４ｈ

（图２Ｃ）。

２．２．４　料水比　随水量的逐渐增加，粗蛋白含量呈现

先上升后下降的趋势，在料水比为１∶１时，粗蛋白含量

最大。此时的培养基为黑曲霉和酿酒酵母提供了最适

的生长条件，含水量和溶氧量均适宜于两种菌的生长。

当继续增大水量时，会影响发酵液中溶氧量，使微生物

代谢受到抑制，蛋白含量反而下降。说明１∶１为最适

料水比（图２Ｄ）。

２．２．５　麸皮添加量　麸皮中丰富的Ｂ族维生素，能够

为微生物代谢提供辅酶和辅基，是微生物代谢必需的

生长因子。此外，麸皮还可以提高发酵培养基的透气

性。因此，麸皮的添加比例是影响发酵效果的一个重

要因素。在麸皮添加量为７％时，粗蛋白含量最大，因

此麸皮最适添加量为７％（图２Ｅ）。

２．２．６　糖蜜添加量　糖蜜中含有大量的蔗糖，可以为

微生物生长代谢提供碳源。糖蜜也含有丰富的矿物

质、泛酸和生物素，可刺激微生物的代谢和快速生长。

因此，糖蜜是微生物优选碳源培养基原料之一，试验结

果表明，最适糖蜜添加量为３％（图２Ｆ）。

图２　单因素试验结果

犉犻犵．２　犜犺犲狉犲狊狌犾狋狊狅犳狊犻狀犵犾犲犳犪犮狋狅狉犲狓狆犲狉犻犿犲狀狋
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２．３　响应面优化

根据单因素实验结果，对接种量、温度和发酵时间

设计响应面实验（表２）。运用ｄｅｓｉｇｎｅｘｐｅｒｔ８．０．６分

析软件进行二次回归拟合实验数据，二次多项回归方

程如下：

犢＝５７．２６＋０．５３Ａ＋０．２５Ｂ＋０．４０Ｃ＋０．２０ＡＢ－

０．２６ＡＣ＋０．１４ＢＣ－０．１６Ａ２ －０．４１Ｂ２ －０．５０Ｃ２

（表２）。

表２　犅狅狓犅犲犺狀犽犲狀设计及结果

犜犪犫犾犲２　犈狓狆犲狉犻犿犲狀狋犪犾犱犲狊犻犵狀犪狀犱狉犲狊狌犾狋狅犳犅狅狓犅犲犺狀犽犲狀

试验号 Ａ Ｂ Ｃ
粗蛋白

含量犢／％

１ －１．０００ －１．０００ ０．０００ ５５．９７

２ １．０００ －１．０００ ０．０００ ５６．８９

３ －１．０００ １．０００ ０．０００ ５６．０８

４ １．０００ １．０００ ０．０００ ５７．８２

５ －１．０００ ０．０００ －１．０００ ５５．６３

６ １．０００ ０．０００ －１．０００ ５６．９４

７ －１．０００ ０．０００ １．０００ ５６．７８

８ １．０００ ０．０００ １．０００ ５７．０５

９ ０．０００ －１．０００ －１．０００ ５５．７７

１０ ０．０００ １．０００ －１．０００ ５５．９８

１１ ０．０００ －１．０００ １．０００ ５６．４５

１２ ０．０００ １．０００ １．０００ ５７．２０

１３ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ５７．２５

１４ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ５７．３２

１５ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ５７．３３

１６ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ５７．３８

１７ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ５７．０３

　　回归模型方差分析表明，犘ｍｏｄｅｌ＝０．０００４，二次回

归模型极显著，失拟项犘＝０．１３００＞０．０５，不显著，说

明模型建立成功。方差模型的相关系数犚２＝０．９６００，

表明粗蛋白含量的实测值与预测值之间有９６％的符

合度，拟合度较好。校正后的决定系数为 犚Ａｄｊ
２ ＝

０．９０８５，表明该模型能够解释约９１％的粗蛋白含量变

异。经过ＡｄｅｑＰｒｅｃｉｓｉｏｎ分析，信噪比＝１４．９０３＞４，

所建的模型拟合程度较好，实验误差小，适合于豆粕发

酵条件的优化分析。经过差异显著性分析，影响粗蛋

白含量的主要因素为Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｂ２、Ｃ２，差异达到极显著

水平。结合犉值看出，对粗蛋白含量的影响程度由大

到小顺序依次为：菌液接种量、发酵时间和温度

（表３）。

通过响应面的最优化分析，豆粕发酵的最优条件

为：菌 液 接 种 量 １６％，温 度 ３３．１８℃，发 酵 时 间

８６．５７ｈ，预测发酵后粗蛋白最大含量为５７．７８％。结

合实际生产条件的控制程度，发酵条件调整为：菌液接

种量１６％，温度３３．２℃，发酵时间８６．６ｈ。

表３　回归模型的方差分析

犜犪犫犾犲３　犃狀狅狏犪犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳狉犲犵狉犲狊狊犻狅狀犿狅犱犲犾狊

来源 平方和 自由度 均方 犉值 犘值

模型 ６．５６ ９ ０．７３ １８．６５ ０．０００４

Ａ ２．２５ １ ２．２５ ５７．４８ ０．０００１

Ｂ ０．５０ １ ０．５０ １２．７９ ０．００９０

Ｃ １．２５ １ １．２５ ３１．９３ ０．０００８

ＡＢ ０．１７ １ ０．１７ ４．３０ ０．０７６８

ＡＣ ０．２７ １ ０．２７ ６．９２ ０．０３３９

ＢＣ ０．０７３ １ ０．０７３ １．８６ ０．２１４４

Ａ２ ０．１１ １ ０．１１ ２．７９ ０．１３８７

Ｂ２ ０．７１ １ ０．７１ １８．１９ ０．００３７

Ｃ２ １．０６ １ １．０６ ２７．０３ ０．００１３

残差 ０．２７ ７ ０．０３９

失拟项 ０．２０ ３ ０．０６６ ３．４８ ０．１３００

纯误差 ０．０７６ ４ ０．０１９

总计 ６．８３ １６

　　犘＜０．０５表示结果显著，犘＜０．０１表示结果极显著，犚２＝

０．９６００，Ａｄｊ犚
２＝０．９０８５，ＡｄｅｑＰｒｅｃｉｓｉｏｎ＝１４．９０３

为了验证该模型实际应用的可靠性，利用响应面

所优化的条件进行发酵实验验证，发酵后产物中粗蛋

白含量为５７．５７％，与预测值５７．７８％十分接近，结果

表明，本研究所设计的响应面模型能够应用于豆粕发

酵实际生产设计，可以反映出发酵实际情况。

２．５　营养成分和营养抑制因子分析

根据响应面优化的豆粕发酵最佳条件，对发酵产

物与豆粕原料中粗蛋白和真蛋白含量、活菌数、脲酶活

性、蛋白质分子大小和抗原蛋白的降解情况进行对比

分析（表４，图３和图４）。

表４　营养成分及抗营养因子分析

犜犪犫犾犲４　犃狀犪犾狔狊犻狊狅犳狀狌狋狉犻狋犻狅狀犪犾犮狅犿狆狅狀犲狀狋犪狀犱

犪狀狋犻狀狌狋狉犻狋犻狅狀犪犾犳犪犮狋狅狉狊

发酵前 发酵后
提高率

（降解率）／％

粗蛋白含量／％ ４９．０３±０．２１ ５７．５７±０．２８ １７．４２

真蛋白含量／％ ４３．０６±０．２０ ５３．６５±０．３４ ２４．５９

活菌数

／（１０９ｃｆｕ·ｇ
－１）

－ ３．６２±０．１３ －

脲酶活性

／（Ｕ·ｇ
－１）

０．８３±０．１７ ０．０６３±０．０５ ９２．４１
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　　复合微生物发酵过程中产生的水解酶不仅降解了

大分子蛋白质和营养抑制因子，而且明显地降低了脲

酶活性。发酵后脲酶活性降低了９２．４１％。发酵后豆

粕中大部分蛋白被水解为小分子肽段，分子量为２０ｋ

左右。豆粕发酵后大分子抗原蛋白基本全部被降解，

说明通过复合菌发酵产生的蛋白水解酶能够将豆粕中

难消化的大分子蛋白质和营养抑制因子全部水解为小

分子多肽和氨基酸，提高豆粕饲料的消化利用率。

图３　豆粕发酵前后蛋白提取液的犛犇犛犘犃犌犈

犉犻犵．３　犛犇犛犘犃犌犈狆犪狋狋犲狉狀狅犳狆狉狅狋犲犻狀狊犻狀狊狅狔犫犲犪狀

犿犲犪犾犫犲犳狅狉犲

图４　抗原蛋白的犛犇犛犘犃犌犈

犉犻犵．４　犛犇犛犘犃犌犈狆犪狋狋犲狉狀狅犳犪狀狋犻犵犲狀狆狉狅狋犲犻狀狊

犪狀犱犪犳狋犲狉犳犲狉犿犲狀狋犪狋犻狅狀

３　讨论

豆粕是一种优质的饲料蛋白源，其粗蛋白含量达

到４０％以上，是我国饲料中使用最广泛的植物源蛋白

原料。豆粕通过采用独特的菌群和发酵工艺发酵后，

能够充分利用微生物发酵过程中分泌的蛋白酶，将豆

粕原料中分子量较大的蛋白质水解为分子量小的肽

段，显著提高畜禽对豆粕的饲料消化率和营养利用率。

因此，豆粕发酵是国内外饲料工艺研究的热点。

豆粕经过微生物发酵后，将分子量较大、难消化的

蛋白质降解为易消化的小分子肽及氨基酸，伴随着多

种益生菌、不同种类的水解酶、多种维生素的产生，能

够有效地消除豆粕中的营养抑制因子，显著提高饲料

的适口性，提高饲料消化利用率［１３］。在豆粕的发酵生

产中通常选用多种微生物混合发酵，利用多种微生物

分泌的蛋白酶的多样性和互补性，使豆粕蛋白的降解

效果优于单一菌种。利用酵母菌和乳酸菌复合发酵豆

粕后，能够将无机氮转化为菌体蛋白，提高了粗蛋白的

含量。两种菌分泌的多种蛋白酶将抗原蛋白水解成小

肽段和氨基酸，改善了氨基酸的组成和含量，完全降解

了胰蛋白酶抑制剂，棉籽糖和水苏糖也被降解［１４］。利

用枯草芽孢杆菌和乳酸菌发酵豆粕，产物中游离氨基

酸的含量显著提高［１５］。利用啤酒酵母和米曲霉复合

发酵豆粕，蛋白质含量达到了９．５１％
［１６］。本研究利用

黑曲霉的纤维素酶和啤酒酵母的蛋白酶联合降解豆

粕，通过响应面优化发酵条件后，粗蛋白和真蛋白含量

分别为５７．５７％和５３．６５％，比豆粕原料分别提高

１７．４２％和２４．５９％；脲酶活性降低了９２．４１％；将分子

量大的蛋白质水解转化为２０ｋ左右的小分子肽段。这

表明利用响应面优化豆粕的固体发酵条件后，可显著

增加豆粕的蛋白含量，提高豆粕的消化利用率，改善豆

粕品质。

粗蛋白含量是用来衡量豆粕品质的重要评价指

标，按照农业农村部行业规定，发酵豆粕粗蛋白含量必

须大于４５％（ＮＹ／Ｔ２２１８２０１２）
［１７］。本研究通过黑曲

霉和酿酒酵母复合发酵豆粕后，发酵产物中粗蛋白含

量达到５７．５７％，远远高于国家标准。有学者对发酵

豆粕提高粗蛋白含量这一观点提出质疑［１８］，认为粗蛋

白含量的提高是发酵过程中微生物消耗豆粕中营养成

分所产生的结果，发酵过程中微生物对营养物质的消

耗导致营养物质总质量减少，从而造成蛋白质的浓缩

效应。本研究利用复合菌发酵豆粕后，分析了发酵产

物中真蛋白和粗蛋白含量，比较真蛋白和粗蛋白含量

提升率，真蛋白提升率（２４．５９％）明显高于粗蛋白提升

率（１７．４２％），说明在发酵过程中两种真菌利用无机氮
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转化为菌体蛋白，提高了总蛋白含量，有效提高了发酵

豆粕的营养价值［１９］。本研究所选择的菌株黑曲霉和

酿酒酵母均为食品工业发酵常用的安全菌株，发酵后

其活菌数达到３．６２×１０９ｃｆｕ／ｇ。菌株在发酵过程中能

够分泌大量的水解酶，并产生动物生长所需的微生物

等营养调节因子，能够提高动物对饲料的消化利用率，

调节畜禽胃肠道的微生态平衡，促进肠道有益微生物

（如乳酸菌）的生长，并抑制病原微生物的生长，防治畜

禽的消化道疾病［２０］。

４　结论

本研究利用单因素试验和响应面优化实验，优化

筛选出黑曲霉和酵母复合发酵豆粕的最佳发酵工艺条

件：装料量２５ｇ（包括９０％豆粕、７％麸皮、３％糖蜜），

料水比１∶１，接种量１６％，温度３３．２℃，发酵时间８６．６

ｈ，ＭｇＳＯ４０．３７５ｇ，（ＮＨ４）２ＳＯ４０．２５ｇ，尿素０．２５ｇ，

Ｋ２ＨＰＯ４０．２５ｇ。经过发酵条件优化后，粗蛋白和真蛋

白含量分别为５７．５９％、５３．６５％，比优化前分别提高

１７．４２％、２４．５９％；活菌数达到３．６２×１０９ｃｆｕ／ｇ；脲酶

活性降低了９２．４１％；大部分分子量较大的蛋白质降

解为２０ｋ以下的小分子多肽和氨基酸，有效地提高了

豆粕的消化利用率。
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寡糖的检测［Ｊ］．粮食与饲料工业，２０１３（４）：６１－６５．

［１３］　王永伟，宋丹，李爱科，等．发酵饲料资源开发及应用技

术研究进展［Ｊ］．中国饲料，２０１９（１１）：７８－８０．

［１４］　考书娟，张锋，张彬．丝状真菌ＹＷ７与乳酸菌共同培养

发酵豆粕的研究［Ｊ］．家禽科学，２００８（６）：９－１２．

［１５］　惠明，孟可，田青，等．复合菌株固态发酵豆粕的研究

［Ｊ］．河南工业大学学报，２００９，３０（４）：６２－６３．

［１６］　刘慧，宫彬彬，杜军霞，等．三种益生菌联合固态发酵提

高豆粕中的粗蛋白含量研究［Ｊ］．畜禽业，２０１９（１）：４－７．

［１７］　章亭洲，赵艳，刘星，等．发酵豆粕的简明质量评定方法

及在动物生产中的应用［Ｊ］．饲料博览，２０１６（１２）：１２－

１４．

［１８］　郑婷婷，金妙仁，许琪，等．脉孢菌发酵豆粕工艺优化及

终产品分析［Ｊ］．食品工业科技，２０１５，（１９）：１４６－１５０．

［１９］　汤江武，薛智勇，钱红，等．酵母固体发酵对物料营养组

分及生物活性的影响［Ｊ］．浙江农业科学，２００３（５）：５６－

５８．

［２０］　李波，马世宏，王安如，等．酶菌复合物对于幼龄动物肠

道调节的研究进展［Ｊ］．中国饲料，２０１８（１３）：４５－４９．
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