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甜高粱茎秆残渣生料多菌种固态发酵生产蛋白饲料
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2. 洛阳市光瑞农业科技有限公司，洛阳 471100） 
 

摘  要：为实现甜高粱茎秆残渣生产蛋白饲料的规模化应用，该研究将黑曲霉（Aspergillus niger）、里氏木霉（Trichoderma 
reesei），产朊假丝酵母（Candida utilis）和干酪乳杆菌（Lactobacillus casei）进行优化组合，添加不同质量分数尿素对甜

高粱茎秆残渣进行生料固态发酵生产蛋白饲料。试验通过对比发酵前后粗蛋白、真蛋白、粗灰分和粗脂肪质量分数变化

发现：添加 4 种菌的复合菌株，再添加 1%尿素发酵 8 d 后能使以甜高粱茎秆残渣为底物的饲料中纤维素由 33.00%降低至

24.09%，半纤维素由 20.99%降低至 17.69%；粗蛋白质量分数由 2.27%提升至 7.14%，真蛋白由 2.01%提升至 6.41%。该

研究简化了甜高粱秸秆残渣规模化生产饲料蛋白的工艺，为该工艺的推广应用奠定基础。 
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0  引  言   

甜高粱（sweet sorghum）是普通高粱的一个变种[1]。

甜高粱每公顷能产 60 000～90 000 kg 富含 18%～24%糖

分的茎秆[2]，其糖液可用来制糖、生产燃料乙醇等，而压

榨后的甜高粱茎秆残渣则大多都作为废弃物被处理掉。

甜高粱茎秆残渣中仍含有部分脂肪、蛋白质、粗纤维等

碳水化合物，因此甜高粱秸秆残渣可用于制作蛋白饲料[3]。

目前中国畜牧业中饲料粮比例已占到粮食总产量的

36%，预计今后还会有大幅度增长，人畜争粮争地的矛盾

将日益凸显，因此利用废弃甜高粱残渣为草食性畜禽提

供蛋白饲料不仅能大大降低畜牧业饲料成本，还能有效

缓和人畜争粮的突出矛盾[4-5]。 
通过菌株自身酶系来降解木质纤维素是降低饲料生

产成本的重要手段之一。里氏木霉的纤维降解酶产量高、

组分全，是生产纤维素酶的常用菌种[6]，但里氏木霉存在

β-葡萄糖苷酶（β-D-Glucosidase，β-GA）活力较低，导致

纤维二糖积累，降低酶解效率的缺点[7]，而将黑曲霉与里
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氏木霉混合发酵则可弥补里氏木霉 β-GA 酶活力较低下

的缺陷[8]。产朊假丝酵母能以铵态氮和硝态氮为氮源，在

培养基中不需要加入任何生长因子即可利用五碳糖和六

碳糖等，生产出人畜可食用的蛋白质，并且有研究表明：

尿素在占饲料干物质的 l%以下时可替代部分天然蛋白饲

料，不仅能降低饲料成本，而且能提高肉牛的生长性能，

对于牛肉安全不会造成危害[9]。干酪乳杆菌的降氨能力较

强平均达 85.9%[10]，能增加饲料中氨基态氮的质量分数且

品质较高[11]，可提高蛋白饲料的适口性。目前，尽管采

用生料多菌株固态发酵的方式生产蛋白饲料的研究报道

很多，如陈合等[12]、贠建民等[13]和孙清等[14]，但都普遍

存在操作复杂、外加氮源比例过大以及未测定真蛋白等

问题。因此通过外加尿素，利用甜高梁茎秆残渣进行多

菌株生料固态发酵生产蛋白饲料，工艺简单，适于规模

化生产，为缓解蛋白饲料供需紧张提供了一种新途径。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 
1.1.1  甜高粱残渣 

辽甜三号（洛阳光瑞农业科技公司提供），粉碎至≤4 cm。 
1.1.2  菌种 

产朊假丝酵母（C. utilis）、黑曲霉（A. niger）、里

氏木霉（T. reesei）、干酪乳杆菌（L. casei），均为实验

室自藏菌种。 
1.1.3  培养基 

PDA（potato dextrose agar，PDA）培养基、牛肉膏
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蛋白胨培养基、MRS（de Man，Rogosa and Sharpe，MRS）
培养基。 
1.2  主要试验仪器 

FZ102 型微型植物粉碎机（天津市泰斯特仪器有限公

司）、LRH-250-G 型光照培养箱（广东省医疗器械厂）、

DHG-9140A 型电热鼓风干燥箱（郑州南北仪器设备有限

公司）、SHZ-III 型循环水真空泵（巩义市英峪仪器厂）、

XL-1 型箱形高温炉（鹤壁盛华实验仪器厂）、KDY-08C
（B-Ⅱ）消化炉（金坛市盛蓝仪器制造有限公司）、

KDY-08C 凯氏定氮仪（金坛市盛蓝仪器制造有限公司）、

HH-4 数显恒温水浴锅（国华电器有限公司）、DIONEX 
P680 高效液相色谱仪（戴安设备公司）。 
1.3  试验方法 

1.3.1  营养成分的测定 

水分的测定（直接干燥法，GB/T 6435-2006）、粗灰

分的测定（GB/T 6438-2007）、粗蛋白的测定（凯氏定氮

法，GB 5009.5-2010）、粗脂肪的测定（索氏提取法，

GB/T 5009.6-2003）、真蛋白的测定[12]（凯氏定氮法，

GB 5009.5-2010）。 
1.3.2  纤维素、半纤维素、木质素（三素）的测定 

称取过 60 目筛的试样 0.5 g（m0）移入试管中，加

入 3.00 mL 72%的浓硫酸，30℃水浴 1 h；将试管中的

水解液转移至 100 mL 的三角瓶中，使水的总量为

84 mL，称量其质量。取 10 mL 糖标准回收液于另外的

三角瓶中，于 121℃下保温 50 min，待三角瓶降至室温

后称其质量，加水至灭菌前的质量，用砂芯漏斗过滤得

残渣和滤液。用蒸馏水水洗漏斗中的固体残渣至中性，

105℃，1 h 烘干滤渣，将固体残渣转移到已恒质量的

坩埚中，105℃烘 3 h，称取物料质量（m1）。将坩锅

放入马弗炉中，先在 250℃下保温 20 min 再升温至 550
℃灼烧 1 h，放入干燥器中冷却至室温后称物料质量

（m2）；取 5 mL 滤液，用 10 mol/L 的 NaOH 调节 pH
值至 2.0～2.5，稀释至 10 mol/L，用 HPLC 测糖浓度

（CHPLC,X）计算： 
单糖浓度 CX=CHPLC,X×稀释倍数/Rave, sugar 
纤维素（%）=Cglu×87×10-3×0.90/m0×100% 
半纤维素（%）=(Cxyl +Cara)×87×10-3×0.88/m0×100% 
木质素（%）=(m1−m 2)/m0×100% 

式中：Rave, sugar：标准单糖平均回收率=稀酸处理后糖液浓

度/稀酸处理前糖液浓度；Cglu：葡萄糖浓度，g/L；Cxyl：

木糖浓度，g/L；Cara：阿拉伯糖浓度，g/L；Cxyl+Cara：由

于玉米、甘蔗、稻谷等草本类植物中，木糖、阿拉伯糖

是形成半纤维素的主要单糖，因此以木糖和阿拉伯糖之

和来计算半纤维素的质量分数[11]。 
1.3.3  种子液制备 

将已经活化的 A. niger 和 T. reesei 2 种菌株分别涂布

于马铃薯葡萄糖琼脂培养基，28℃培养 3 d，待菌丝生长

旺盛，关闭培养箱促进孢子产生，孢子成熟后刮取相应

孢子于无菌水中，孢子数为 108个/mL即为所需孢子悬液。

将已经活化的 C. utilis 菌株涂布于 PDA 培养基，28℃培

养 3 d，将菌落刮入无菌水中，活菌数达到 1010个/mL 即

为所需菌悬液。挑取 L. casei 活化菌株接种于乳酸细菌培

养基，30℃厌氧培养 3 d，将菌落刮入无菌水中，活菌数

达到 1010 个/mL 即为所需菌悬液，宋向阳[15]等利用黑曲

霉与里氏木霉产 β-GA 时进行了不同比例的菌种组合，其

酶活提升效果不明显，因该研究按照易操作的原则选择

等比例添加 4 种菌株。 
1.3.4  复合菌株的固态发酵 

按 10%的接种量将 1.3.3 中制备的 4 种菌与 25 g 物

料、70%的水和 0（对照）、1%、3%的尿素，搅拌均匀，

装入 500 mL 三角瓶中，每组 3 个平行，30℃下静置发酵

6 d。 
上述试验结果均采用 SPSS 19.0 进行数据统计分析。 

2  结果与讨论 

2.1  发酵前甜高粱茎秆残渣理化性质 

试验所用甜高粱茎秆残渣经过压榨，其含水率较新

鲜甜高粱[16-17]（68%～76%的含水率）有所降低，而残渣

中的可溶性残糖仍可用于菌株初始阶段的生长使用。 

表 1  甜高粱茎秆残渣各理化性质 
Table 1  Various physical and chemical properties of sweet 

sorghum stalk residues 
成分 

Ingredients 
质量分数 
Content/% 

成分 
Ingredients 

质量分数 
Content/% 

总水分 
Total water 45.58±0.20 干物质 

Dry matter 54.42±0.20 

粗灰分 
Crude ash 3.41±0.15 粗蛋白 

Crude protein 2.27±0.006 

粗脂肪 
Crude fat 1.83±0.17 纤维二糖 

Cellobiose 1.204±0.101 

纤维素 
Cellulose 33.000±3.880 葡萄糖 

Glucose 4.295±0.015 

半纤维素 
Hemicellulose 20.990±2.274 木糖 

Xylose 4.801±0.059 

木质素 
Xylogen 19.762±2.418 阿拉伯糖 

L-arabinose 0.151±0.001 

注：总水分、干物质的质量分数基于湿物料进行计算，其余成分的测定基于

105℃烘干物料进行计算。 
Note: Total water and dry matter are based on the wet matter to calculate and the 
other ingredients are based on the dry matter under the 105℃ to calculate. 
 
2.2  不同菌种组合中粗蛋白含量 

将黑曲霉（A. niger）、里氏木霉（T. reesei）、产朊

假丝酵母（C. utilis）、干酪乳杆菌（L. casei）4 种菌株

按不同的组合进行混合发酵培养，发现其蛋白质含量均

有不同程度的提高（图 1）。在不添加 L. casei 的组合中，

CK（空白对照）、T. reesei. C. utilis、A. niger C. utilis 和
A. niger T. reesei. C. utilis 中相邻组合中粗蛋白质量分数

提升不显著（P＞0.05），粗蛋白质量分数由对照的 5.07%
提升到 A. niger T. reesei. C. utilis 组合中的 5.49%；在添加

L. casei 的组合中，除 T. reesei. C. utilis 和 A. niger C. utilis
组合中粗蛋白质量分数提升为显著（P＜0.05）外，其余

组都极显著（P＜0.01）。粗蛋白质量分数由对照的 5.69%
提升到 A. niger T. reesei. C. utilis 组合中的 6.97%；添加

L. casei 与不添加 L. casei 的组合相比，其粗蛋白质量分

数的提升都极显著（P＜0.01）。与原始物料中 2.27%的

粗蛋白质量分数相比，A. niger、T. reesei、C. utilis、L. casei



第 15 期                        杨  森等：甜高粱茎秆残渣生料多菌种固态发酵生产蛋白饲料 

 

311 

的组合中粗蛋白提升了 4.70%，表明以这种方式组合起来

的菌株其协同作用要优于其他组合形式的菌株。 

 
注：CK：添加与菌液等量无菌水的空白对照；A：黑曲霉；T：里氏木霉；

C 产朊假丝酵母；L：干酪乳杆菌。下同。 
Note: CK: It is blank control with the same amount of sterile water to replace 
microbial; A : Aspergillus niger; T : Trichoderma reesei; C: Candida utilis; L: 
Lactobacillus casei. The same as below. 

图 1  不同菌种组合粗蛋白含量比较 
Fig.1  Comparison of crude protein content under different strains 

combination 
 

2.3  不同菌种组合中纤维素、半纤维素和木质素含量的变化 

发酵结束后对粗蛋白含量提高显著的菌种组合进行

了三素含量的测定（图 2），结果表明随着粗蛋白含量的

提升物料中纤维素、半纤维素含量呈下降趋势，而木质

素含量则呈上升趋势。对照组三素与粗蛋白含量最高的

A. niger、T. reesei、C. utilis、L. casei 组合中三素相比：

纤维素质量分数由 33.00%降低至 24.09%，具有极显著性

差异（P＜0.01）；半纤维素质量分数由 20.99%降低至

17.69%，具有显著性差异（P＜0.05）；木质素质量分数

由 19.76%提高至 21.77%，具有极显著性差异（P＜0.01）。
其中三素的总质量分数由 73.75%降低至 63.55%，具有极

显著性差异（P＜0.01）。 

 
图 2  不同菌种组合中三素含量的变化 

Fig.2  Changes of cellulose, hemicellulose and xylogen’s content 
under different strains combination 

 
由于甜高粱茎秆残渣的主要成分为木质纤维素，其

结构复杂，难于分解[18]。有研究表明，利用单菌或单酶

对未经处理的纤维素材料进行降解非常困难[19-20]。因此，

在自然状态下彻底降解纤维素，要充分重视多种微生物

之间的协同作用。黑曲霉[8,20-21]和里氏木霉[7,22]是 2 种已

知的总产酶比较丰富的菌种，可以产纤维素酶、β-葡萄糖

苷酶、果胶酶等，并且它们既利用木质纤维素水解转化

得到的六碳糖，也利用五碳糖[20]可以达到对碳源的一种

充分利用。产朊假丝酵母具有较广的营养谱，既可以利

用五碳糖，也可以利用六碳糖[23]。通过对比分析发酵结束

后物料的三素质量分数变化发现，其结果符合最初选择目

的菌株的设想，即通过组合菌株自身的酶系来降解纤维

素、半纤维素是可行的。而木质素升高的原因可能为菌体

对木质素的降解能力差导致其相对质量分数的升高。 
2.4  不同菌种组合中灰分和粗脂肪的变化 

发酵结束后测定了粗蛋白含量最高的 A. niger、
T. reesei、C. utilis、L. casei 组合中的粗灰分与粗脂肪的

含量（图 3）。在粗灰分测定中对比不添加 L. casei 和添

加 L. casei 的组合，发现粗灰分由对照组的 3.41%，分别

提高至 4.52%和 3.82%（图 3a）；在粗脂肪的测定中对比

不添加 L. casei 和添加 L. casei 的组合，粗脂肪由 1.83%
分别提高至 3.25%和 2.66%（图 3b）。表明 L. casei 的添

加虽然能大幅度提高饲料中粗蛋白的含量，但 L. casei 也
可分解饲料中的粗脂肪，降低饲料中粗脂肪的含量[10]。 

 
a. 粗灰分 

a. Crude ash 
b. 粗脂肪 
b. Crude fat 

图 3  不同菌种组合中粗灰分与粗脂肪含量的变化 
Fig.3  Changes of crude ash and crude fat content under different 

strains combination 
 

2.5  不同浓度尿素添加量下粗蛋白和真蛋白含量变化 

甜高粱茎秆（105℃烘干物料，下同）中原始粗蛋白

量较低仅为 2.27%，为提高其发酵结束时粗蛋白含量，特

进行了低浓度的尿素添加试验（图 4）。 

 
图 4  不同含量尿素添加在不同时间发酵条件下粗蛋白含量的变化 

Fig.4  Changes of crude protein under different levels of urea 
content and different time of fermentation conditions 

 
如图 4 所示：在无尿素添加条件下，发酵 8 d 结束后

饲料中粗蛋白质量分数由 3.26%提高至 5.24%；在 1%尿

素添加量的条件下，发酵 8 d 结束后饲料中粗蛋白质量分
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数由 4.39%提高至 7.14%，其 8 d 发酵结束时粗蛋白质量

分数与不添加尿素发酵 8 d 时粗蛋白质量分数相比其结

果差异极显著（P＜0.01）；在尿素添加量为 3%时，随着

时间的增加，粗蛋白的含量逐渐下降，其 8 d 发酵结束时

粗蛋白含量与不添加尿素发酵开始时粗蛋白含量相比，

其粗蛋白含量差异仅显著（P＜0.05）。结果表明：添加

1%的低浓度的尿素能极显著地提升饲料中粗蛋白含量；

添加 3%的高浓度尿素时，尿素的存在会抑制菌体的生

长，大量氨的生成会造成菌体的死亡，无法提高最终饲

料中粗蛋白含量，这与郭天财等[24]的研究结果相同，即

低浓度尿素使用有益于微生物数量的提高，高浓度则造

成微生物数量的下降。 
选择测定未处理原料、不添加尿素和 1%尿素添加处

理在发酵第 8 天时真蛋白含量和粗蛋白含量（图 5）。未

处理原料组中粗蛋白和真蛋白质量分数分别为 2.27%和

2.01%；未添加尿素组中粗蛋白和真蛋白质量分数分别为

5.24%和 4.84%；1%尿素添加组中粗蛋白和真蛋白质量分

数分别为 7.14%和 6.41%。说明 1%尿素添加组中发酵结

束仍有部分非蛋白氮存在，但其真蛋白质量分数仍然比

同条件下不添加尿素的组合高出 32.4%，因此通过外加尿

素可以成功地将尿素转化为真蛋白，且在 0～1%的尿素

质量分数添加范围内随着尿素含量的增加，真蛋白含量

也极显著地增加（P＜0.01）。其原因在于 A. niger、
T. reesei[25]是已知的可以直接利用尿素作为氮源，C. utilis
既可以利用无机氮源，也可以利用有机氮源[23]，因此尿

素作为一种有机氮源和速效氮源在低浓度下可以直接被

A. niger、T. reesei、C. utilis 所利用。 

 
图 5  不同尿素添加条件下粗蛋白和真蛋白的变化 

Fig.5  Change of crude protein and true protein under different 
levels of urea added 

3  讨  论 

有学者研究发现在秸秆发酵生产蛋白饲料的过程中

添加大量尿素可在短时间内使粗蛋白由 2.01%提高到

21.43%[26]，但是，一般粗蛋白的测定方法受尿素含量影

响很大，测定结果中的粗蛋白含量并不一定都是积累的

真蛋白。相反，尿素在瘤胃内水解速度过快，进入瘤胃

后几分钟即开始分解，0.5 h 氨浓度即可达到峰值[27]，过

剩的氨会进入动物的血液中，轻则影响动物内脏的正常

机能，重则导致动物氨中毒死亡[28]，这也是将尿素在动

物体外利用微生物合成蛋白饲料，以及本试验测定发酵

后蛋白饲料中真蛋白含量的重要原因之一。有研究表明，

1%的尿素添加量对肉牛的生长性能有正面效应。 
而对于单一饲料营养有限的缺点，将其与具有不同

功能的饲料，如豆粕、青贮、精饲料等进行复配也是提

高甜高粱茎秆残渣蛋白饲料整体品质的一种方法。一方

面是甜高粱茎秆残渣的大量废弃，另一方面是畜牧业对

蛋白饲料的巨大缺口，将两者有机结合起来生产蛋白饲

料终将积极促进农村和国民经济的发展，其发展前景也

十分可观。 

4  结  论 

本文以降低成本、缩短发酵时间、适量补充廉价的

尿素等方面为出发点，以废弃物甜高粱茎秆残渣为底物，

添加复合菌株、1%的尿素，生料固态发酵 8 d 来制取蛋

白饲料，不仅实现了废弃资源的再利用，还提高它作为

饲料的营养价值。通过此方法使饲料中粗蛋白和真蛋白

的质量分数比原料中质量分数分别提高了 4.87%和

4.40%；纤维素和半纤维素的降低率分别为 27.00%和

15.72%。 
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Producing protein feedstuff by multiple strains solid-state fermentation 

with raw sweet sorghum stalk residue 
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Abstract: Sweet sorghum is a high-energy crop which has many applications, such as producing sugars and fuel ethanol. The 
sweet sorghum stalk residues are discarded as waste. However, there are fat, protein, crude fiber and other carbohydrates in 
stalk residues which can be used to make protein feedstuff. To achieve the rapid promotion and large-scale application of 
producing protein feedstuff using sweet sorghum stalk residues, the solid state fermentation system was used. First, the 
physical and chemical parameters of the sweet sorghum stalk residues were determined, the total content of cellulose, 
hemicellulose and lignin was 73.75% (dry weight, the same below) and the crude protein content was 2.27%. Secondly, the 
combination of Aspergillus nige, Trichoderma reesei, Candida utilis and Lactobacillus casei was optimized. The optimal 
combination of the strains was selected based on the component change of crude protein, cellulose, hemicellulose, lignin, crude 
ash and crude fat. The results showed that the fermentation after adding 4 strains was proper. In this condition, the cellulose 
content decreased by 27.0%, and the hemicellulose content decreased by 15.72%. The crude protein content in the combination 
added with Lactobacillus casei increased by 26.96%, the crude ash content decreased by 15.49% and the crude fat decreased 
by 18.15%, compared with those without adding Lactobacillus casei. Third, based on the optimal combination of the strains, 
1% and 3% urea were respectively added in the sweet sorghum stalk residues to confirm the optimal content of urea. It 
indicated that the contents of crude protein and true protein were significantly improved with the addition of 1% urea. The true 
protein content was increased by 21.90% compared with that without the addition of urea under the same condition. In 
conclusion, the crude protein content of sweet sorghum stalk residues increased from 2.27% to 7.14% and its true protein 
increased from 2.01% to 6.41% after 8 days under the raw solid state fermentation along with inoculating 4 strains and adding 
1% urea. This study provides an effective process to produce protein feedstuff from the raw sweet sorghum stalk residues 
feasibly on a large scale. It is helpful to explore an alternative of protein feedstuff in the animal husbandry industry. On the 
other hand, this can alleviate the environmental pollution caused by the accumulation of the sweet sorghum stalk residues, and 
has a very promising future. 
Key words: straw; protein; fermentation; feedstuff; mixed strains; solid state fermentation of raw material 

 

 


