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摘　 要： 本试验旨在降低杏鲍菇菌糠中纤维素含量，提高其饲用品质。 从杏鲍菇菌糠中筛选出

纤维素分解菌，与酿酒酵母和乳酸片球菌组成复合菌剂对杏鲍菇菌糠进行混菌发酵，以中性洗

涤纤维（ＮＤＦ）降解率为响应值，通过 Ｐｌａｃｋｅｔｔ⁃Ｂｕｒｍａｎ 试验设计，对影响杏鲍菇菌糠发酵品质的

１０ 个影响因子进行筛选，然后基于 Ｐｌａｃｋｅｔｔ⁃Ｂｕｒｍａｎ 试验结果，设计最陡爬坡试验和 Ｂｏｘ⁃Ｂｅ⁃
ｈｎｋｅｎ 试验对影响因子进一步优化，建立杏鲍菇菌糠发酵模型，并通过求解回归方程得到发酵的

最优条件。 结果表明：１）试验筛选出 ３ 株纤维素分解优势菌株，分别是枯草芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ
ｓｕｂｔｉｌｉｓ）、黑曲霉（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｎｉｇｅｒ）、里氏木霉（Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｒｅｅｓｅｉ），其中枯草芽孢杆菌、黑曲霉

为中华人民共和国农业部公布的《饲料添加剂品种目录（２０１３）》中可作为饲料添加剂的菌种，
作为后续发酵试验菌种。 ２）通过响应面法优化得到杏鲍菇菌糠最佳发酵工艺为：枯草芽孢杆菌

与黑曲霉体积比（Ｘ１） 为 １． ９４ ∶ １． ００，枯草芽孢杆菌与黑曲霉添加量为 ４． ７％，麸皮添加量为

１０．４％，含水量为 ４６．１％，发酵时间为 ８ ｄ。 在此条件下，模型预测的 ＮＤＦ 降解率为 ２１．８６％，通

过验证试验获得的 ＮＤＦ 降解率为 ２１．０８％，与预测值差异不显著（Ｐ＞０．０５），ＮＤＦ 降解率比优化

前提高了 １５．３３％。 ３）在最优发酵条件下，杏鲍菇菌糠营养价值显著提高，混合菌液发酵组的干

物质回收率、粗蛋白质、粗脂肪含量和乳酸菌活菌数显著高于杏鲍菇菌糠原料组和不加菌液发

酵组（Ｐ＜０．０５），ＮＤＦ、酸性洗涤纤维（ＡＤＦ）含量和 ｐＨ 显著低于鲍菇菌糠原料组和不加菌液发

酵组（Ｐ＜０．０５），并且发酵显著降低黄曲霉毒素 Ｂ１（ＡＦＢ１）的含量（Ｐ＜０．０５），但对脱氧雪腐镰刀

菌烯醇（ＤＯＮ）和玉米赤霉烯酮（ＺＥＮ）的含量影响不显著（Ｐ＞０．０５），发酵前后 ３ 种真菌毒素的

含量均符合我国公布的《饲料卫生标准》（ＧＢ １３０７８—２０１７）。 通过响应面法优化纤维素分解菌

的混菌发酵条件，能够显著降低杏鲍菇菌糠纤维素含量，提高饲用营养价值，且发酵前后，霉菌

毒素含量均符合《饲料卫生标准》。
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　 　 食用菌因其独特的口感和丰富的营养成分，
在世界范围内的种植种类和数量都在不断增加。
中国作为食用菌主要生产国，全球食用菌生产占

比从 １９７８ 年的 ５．５％增长到 ２０１６ 年的 ７０％，２０１６
年全年出口份额占当年世界食用菌出口总份额的

５８％左右，成为继粮、菜、果、油之后的第五大类作

物。 杏鲍菇作为我国居民喜食的主导菌类，年产

量可 达 ７０ 万 ～ ９０ 万 ｔ， 居 工 厂 化 生 产 的 前 ３
位［１－３］ 。 伴随着食用菌生产和消费水平的不断提

高，其生产副产品———菌糠（ ｓｐｅｎｔ ｍｕｓｈｒｏｏｍ ｓｕｂ⁃
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ｓｔｒａｔｅ，ＳＭＳ）的产量也在不断增加。 菌糠是指食用

菌采摘完所剩的菌棒，主要由农业秸秆和玉米芯

等高纤维原料所构成，每生产 １ ｋｇ 的食用菌大约

会产生 ５ 倍体量的菌糠［４］ 。 产量如此巨大的菌糠

如果得不到合理利用，既会对环境造成压力，也是

对潜在资源的浪费。 目前对于菌糠利用的研究涉

及有毒气体吸附、水体净化、土壤修复、动物垫料、
农作 物 堆 肥、 二 次 栽 培、 病 害 治 理 等 多 个 方

面［５－１１］ ，但大部分方法经济价值不高。 菌糠作为

食用菌生产过程中的副产品，相对于其初始原料

的营养成分发生了明显变化，通过食用菌菌体生

长及酶解作用，其纤维成分得到一定程度的降解，
氨基酸、微量元素、多糖含量都有所提高，营养价

值得到改善，作为反刍动物饲料具有很大潜力［１２］ 。
制约菌糠饲料化利用的因素主要有 ２ 个方面：一
是由于其本身原料的限制，虽然通过酶解作用纤

维素有一定程度的降解，但仍然维持在较高水平，
动物 难 以 消 化 利 用； 二 是 新 鲜 菌 糠 含 水 量 高

（６０％ ～ ７０％），物料疏松多孔，易发霉变质。 微生

物发酵作为一种绿色的生物处理方式，为菌糠的

饲料化利用提供了解决方案。 通过混菌发酵，具
有纤维素酶、蛋白酶等分泌功能的微生物可以对

菌糠进行近一步分解利用，降低粗纤维含量，提高

氨基酸含量，乳酸菌和酵母菌可以将可溶性糖转

变为酸类、醇类、酯类等芳香物质，改善适口性，利
于菌糠的长期保存。
　 　 本试验从杏鲍菇菌糠（Ｐｌｅｕｒｏｔｕｓ ｅｒｙｎｇｉｉ ｓｐｅｎｔ
ｍｕｓｈｒｏｏｍ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ，ＰＥＳＭＳ）中分离筛选纤维素分

解菌，与乳酸片球菌（Ｐｅｄｉｏｃｏｃｃｕｓ ａｃｉｄｉｌａｃｔｉｃｉ）和酿

酒酵母（ Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ）组成复合菌剂

对杏鲍菇菌糠进行发酵，通过响应面法，以中性洗

涤纤维（ＮＤＦ）降解率为响应值优化发酵条件，提
高其纤维素降解率，改善适口性和储存性，为杏鲍

菇菌糠作为反刍动物饲料的应用提供技术方法。

１　 材料与方法
１．１　 试验菌种

　 　 纤维素分解菌 １６ 株，乳酸片球菌 １ 株，酿酒酵

母 １ 株，共 １８ 株。 上述菌株均从杏鲍菇菌糠中分

离，并与 ２５％的无菌甘油 １∶１ 混合，－８０ ℃冰箱中

保存。
１．２　 发酵原料

　 　 杏鲍菇菌糠（出菇 １ 茬）由宝鸡国人菌业提

供，培养基组成见表 １，麸皮由杨陵富仕特生物科

技公司提供，２０ ｃｍ×３０ ｃｍ 专用单向排气阀微生物

发酵塑料袋购自温州华冠包装。

表 １　 杏鲍菇培养基组成

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｌｅｕｒｏｔｕｓ ｅｒｙｎｇｉｉ ｍｅｄｉｕｍ
％

项目

Ｉｔｅｍｓ
含量

Ｃｏｎｔｅｎｔ

原料组成 Ｒａｗ ｍａｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ
玉米芯 Ｃｏｒｎｃｏｂ ４０
锯末 Ｓａｗｄｕｓｔ ２０
麸皮 Ｂｒａｎ ２０
豆粕 Ｓｏｙｂｅａｎ ｍｅａｌ １０
玉米粉 Ｃｏｒｎ ｆｌｏｕｒ １０
合计 Ｔｏｔａｌ １００
辅料组成 Ｅｘｃｉｐｉｅｎｔ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ
石膏 Ｇｙｐｓｕｍ １
轻质碳酸钙 Ｌｉｇｈｔ ｃａｌｃｉｕｍ ｃａｒｂｏｎａｔｅ １
石灰 Ｌｉｍｅ １

　 　 辅料组成为占原料总和比例。
　 　 Ｅｘｃｉｐｉｅｎｔ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｒａｗ ｍａｔｅｒｉ⁃
ａｌｓ ｉｎ ｔｏｔａｌ．

１．３　 试验仪器

　 　 ＺＥＡＬＷＡＹ－Ｇ１５４ＤＷ 型高压灭菌锅，ＥＰＯＣＨ
超微量分光光度仪，ＴＨＥＲＭＯ ＴＥＣＨ－３２０ 型循环

水浴锅，ＥＰＰＥＮＤＯＲＦ－５８１０ 离心机，ＶＯＲＴＥＸ－５
型涡旋振荡器，ＴＨＥＲＭＯ ＦＩＳＨＥＲ 超纯水仪，ＳＡＲ⁃
ＴＯＲＩＯＵＳ Ｐｂ－２１ 型酸度计，ＡＩＲＴＥＣＨ 超净工作

台，ＳＵＫＵＮ ＳＫＹ － ２００Ｂ 恒 温 培 养 摇 床， ＢＩＯ －
ＲＡＤ－Ｃ１０００ ＰＣＲ 仪。
１．４　 试验培养基

　 　 ＬＢ 液体培养基、马铃薯葡萄糖琼脂（ＰＤＡ）液
体培养基、ＭＲＳ 液体培养基、产酶培养基、羧甲基

纤维素钠（ＣＭＣ⁃Ｎａ）固体筛选培养基，以上培养基

均参考高旭红等［１３］的方法配制。
１．５　 试验方法

１．５．１　 纤维素分解菌的初筛

　 　 将保存于－８０ ℃ 的纤维素分解菌取出置于

４ ℃冰箱内解冻，以 ４％比例接种于液体培养基，
于 １６０ ｒ ／ ｍｉｎ，３７ ℃恒温培养摇床中活化 ２ 代，每
代培养 １２ ｈ。 培养结束后用灭菌的生理盐水对纤

维素分解菌进行梯度稀释，取 ３ 个适宜梯度涂布

于相应固体培养基，３７ ℃恒温培养 ４８ ｈ。 培养结

３０８４
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束后，挑取生长状态良好的单菌落，点接种至

ＣＭＣ⁃Ｎａ 固体筛选培养基，３７ ℃ 恒温培养 ４８ ｈ
后，用 １ ｍｇ ／ ｍＬ 的刚果红溶液浸泡染色 ３０ ｍｉｎ，染
色液应完全浸没菌落，再用 １ ｍｏｌ ／ Ｌ 的 ＮａＣｌ 溶液

脱色 ３０ ｍｉｎ，测量透明圈直径 （ ｄ） 与菌落直径

（Ｄ），初筛出 ｄ ／ Ｄ 大于 ３ 的菌株。
１．５．２　 纤维素分解菌酶活性的测定

　 　 测定初筛得到的纤维素分解菌的羧甲基纤维

素酶（ＣＭＣａｓｅ）和滤纸酶（ＦＰＡ）活性，测定方法参

考高 旭 红 等［１３］ 。 酶 活 定 义 为 每 分 钟 与 底 物

（ＣＭＣ⁃Ｎａ 或滤纸）反应生成 １ μｍｏｌ 还原糖所需

要的酶量，为 １ 个酶活单位，以 Ｕ 表示。 综合比

较，筛选出 ３ 株纤维素分解菌（Ｐ１２、Ｌ６、Ｌ８）。
１．５．３　 纤维素分解菌的分子鉴定

　 　 对复筛出的 ３ 株纤维素分解菌进行分子鉴

定，Ｐ１２ 的总 ＤＮＡ 提取使用细菌基因组提取试剂

盒 （ Ｄ３３５０ － ０１， Ｏｍｅｇａ， 广 州 ）， 使 用 细 菌 １６Ｓ
ｒＤＮＡ通 用 引 物 Ｆ２７： ５′ － ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＭＴＧ⁃
ＧＣＴＣＡＧ － ３′， Ｒ１４９２： ５′ － ＴＡＣＧＹＴＡＣＣＴＴＧＴ⁃
ＴＡＣＧＡＣＴ－３′，扩增目的片段；Ｌ６、Ｌ８ 的总 ＤＮＡ
提取采用十六烷基三甲基溴化铵（ＣＴＡＢ）法［１４］ ，

使用真菌 １８Ｓ ｒＤＮＡ 通用引物 ＩＴＳ１： ５′ － ＴＣＣＧ
ＴＡＧＧＴＧＡＡＣＣＴＧＣＧＧ － ３′， ＩＴＳ４： ５′ － ＴＣＣＴＣ⁃
ＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ－３′，扩增目的片段。 ＰＣＲ
产物送至奥科生物公司进行测序，测序结果在

ＮＣＢＩ 网站进行 ＢＬＡＳＴ 比对分析判定菌株种属。
１．５．４　 Ｐｌａｃｋｅｔｔ⁃Ｂｕｒｍａｎ 主效应因子的筛选

　 　 Ｐｌａｃｋｅｔｔ⁃Ｂｕｒｍａｎ 试验能够综合研究多个试验

变量的影响权重，从中筛选出对试验结果影响显

著的变量，极大减少试验工作量，以便进行后续优

化试验。 目前对于“粗纤维”含量的表示方法有很

多，ＮＤＦ 因其包含了组成纤维素的绝大多数成分，
常被作为表示粗纤维含量的常用指标［１５］ 。 通过设

计试验次数 Ｒｕｎ ＝ １２ 的试验，发酵菌株活菌数控

制在 １０９ ＣＦＵ ／ Ｌ，对与杏鲍菇菌糠发酵过程中纤维

素降解相关的 １０ 个因素［枯草芽孢杆菌与黑曲霉

体积比 （ Ｘ１ ）、枯草芽孢杆菌和黑曲霉添加量

（Ｘ２）、乳酸片球菌添加量（Ｘ３）、酿酒酵母添加量

（Ｘ４）、麸皮添加量（Ｘ５）、温度（Ｘ６）、硫酸铵添加

量（Ｘ７）、含水量（Ｘ８）、时间（Ｘ９）、袋装量（Ｘ１０）］
进行筛选，其中各因素设高水平（ ＋ １） 和低水平

（－１）２ 个水平，试验水平的设置参考预试验结果。
试验因素及水平如表 ２ 所示。

表 ２　 Ｐｌａｃｋｅｔｔ⁃Ｂｕｒｍａｎ 试验因素及水平

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｌａｃｋｅｔｔ⁃Ｂｕｒｍａｎ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｌｅｖｅｌｓ

水平
Ｌｅｖｅｌｓ

因素 Ｆａｃｔｏｒｓ

Ｐ１２ ∶Ｌ６
（Ｘ１）

Ｐ１２ 和 Ｌ６
添加量
Ｐ１２ ａｎｄ

Ｌ６
ａｄｄｉｔｉｖｅ

ａｍｏｕｎｔ ／ ％
（Ｘ２）

乳酸片球
菌添加量
Ｐｅｄｉｏｃｏｃｃｕｓ
ａｃｉｄｉｌａｃｔｉｃｉ
ａｄｄｉｔｉｖｅ

ａｍｏｕｎｔ ／ ％
（Ｘ３）

酿酒酵
母添加量

Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ
ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ
ａｄｄｉｔｉｖｅ

ａｍｏｕｎｔ ／ ％
（Ｘ４）

麸皮
添加量
Ｂｒａｎ

ａｄｄｉｔｉｖｅ
ａｍｏｕｎｔ ／ ％

（Ｘ５）

温度
Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ／

℃
（Ｘ６）

硫酸铵
添加量

Ａｍｍｏｎｉｕｍ
ｓｕｌｆａｔｅ
ａｄｄｉｔｉｖｅ

ａｍｏｕｎｔ ／ ％
（Ｘ７）

含水量
Ｍｏｉｓｔｕｒｅ
ｃｏｎｔｅｎｔ ／

％
（Ｘ８）

时间
Ｔｉｍｅ ／

ｄ
（Ｘ９）

袋装量
Ａｍｏｕｎｔ

ｉｎ
ｂａｇ ／ ｇ
（Ｘ１０）

－１ １ ∶１ ２ １ １ ５ ３０ ０．５ ４０ ５ ４００
＋１ ３ ∶１ ４ ２ ２ １０ ３７ １．０ ５０ ７ ６００

１．５．５　 最陡爬坡试验

　 　 最陡爬坡试验基于 Ｐｌａｃｋｅｔｔ⁃Ｂｕｒｍａｎ 试验结

果，根据筛选出的显著影响纤维素降解率的因子

的正负效应进行下一步试验，以逼近最优解区域。
若试验因子对响应值的影响为正效应，则爬坡方

向设置为试验水平从低到高，反之，则爬坡方向

相反［１６］ 。

１．５．６　 Ｂｏｘ⁃Ｂｅｈｎｋｅｎ 试验

　 　 Ｂｏｘ⁃Ｂｅｈｎｋｅｎ 试验是响应面试验设计中的一

种方法，其试验模型在设计时未考虑所有因素均

取极值的情况，因此可以避免在极端因素条件下

进行试验的结果误差［１７］ 。 综合 Ｐｌａｃｋｅｔｔ⁃Ｂｕｒｍａｎ 试

验和最陡爬坡试验结果，设置 Ｂｏｘ⁃Ｂｅｈｎｋｅｎ 试验中

心点和各水平步长，以 ＮＤＦ 降解率为响应值，使
用 Ｄｅｓｉｇｎ⁃Ｅｘｐｏｒｔ １０． ０． ４ 软件对试验数据进行处

４０８４
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理，建立发酵拟合模型和响应面图，并对最优试验

水平进行预测。
１．５．７　 优化水平验证试验及常规养分含量的测定

　 　 在最优水平条件下设置 ３ 组平行试验，将
ＮＤＦ 降解率实测值与预测值进行对比验证，并测

定原料组、不加菌液发酵组和混合菌液发酵组的

常规营养、霉菌毒素含量及感官评价。 常规营养

成分含量的测定参考文献［ １８］；黄曲霉毒素 Ｂ１

（ａｆｌａｔｏｘｉｎ Ｂ１，ＡＦＢ１ ）、呕吐毒素 （ ｄｅｏｘｙｎｉｖａｌｅｎｏｌ，
ＤＯＮ）和玉米赤霉烯酮（ ｚｅａｒａｌｅｎｏｎｅ，ＺＥＮ）含量的

测定使用相应的酶联免疫吸附 （ ＥＬＩＳＡ） 试剂盒

（Ｂｅａｃｏｎ，美国）；发酵菌糠感官评价参考刘建新

等［１９］的方法；干物质回收率 （ ＤＭＲ） 计算公式

如下：
干物质回收率（％）＝ １００×（发酵后样品质量×
发酵后样品干物质含量） ／ （发酵前样品质量×

发酵前样品干物质含量）。
１．６　 数据统计

　 　 使用 Ｅｘｃｅｌ ２０１６ 对试验数据进行初步整理，
纤维素酶活性结果采用 ＳＰＳＳ ２０．０ 统计软件对数

据进行单因子方差分析（ ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ），采用

Ｄｕｎｃａｎ 氏法进行多重比较，结果以“平均值±标准

差”表示；杏鲍菇菌糠优化部分结果采用 Ｄｅｓｉｇｎ⁃
Ｅｘｐｏｒｔ １０．０．４ 进行分析，均以“Ｐ＜０．０５”为差异显

著性判断标准。

２　 结果与分析
２．１　 纤维素分解菌的初筛

　 　 采用刚果红染色法对前期从杏鲍菇菌糠中筛

选分离的 １６ 株纤维素分解菌进行初筛，结果见表

３，部分菌株培养基脱色结果见图 １。 选出 ６ 株ｄ ／ Ｄ
大于 ３ 的菌株，分别为 Ｐ２、Ｐ７、Ｐ１２、Ｌ６、Ｌ７、Ｌ８。

表 ３　 透明圈直径、菌落直径及二者比值

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ ｃｉｒｃｌｅ ｄｉａｍｅｔｅｒ， ｃｏｌｏｎｙ ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒａｔｉｏ

菌种编号

Ｓｔｒａｉｎ
ｎｕｍｂｅｒ

菌落直径

Ｃｏｌｏｎｙ
ｄｉａｍｅｔｅｒ
（Ｄ） ／ ｍｍ

透明圈直径

Ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ
ｃｉｒｃｌｅ ｄｉａｍｅｔｅｒ

（ｄ） ／ ｍｍ

ｄ ／ Ｄ
菌种编号

Ｓｔｒａｉｎ
ｎｕｍｂｅｒ

菌落直径

Ｃｏｌｏｎｙ
ｄｉａｍｅｔｅｒ
（Ｄ） ／ ｍｍ

透明圈直径

Ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ
ｃｉｒｃｌｅ ｄｉａｍｅｔｅｒ

（ｄ） ／ ｍｍ

ｄ ／ Ｄ

Ｐ１ ２．４２±０．１２ ５．１３±０．１５ ２．１２ Ｌ１ １．８２±０．０２ ５．０６±０．０３ ２．７９
Ｐ２ １．３４±０．０６ ４．３０±０．０８ ３．２１ Ｌ３ １．９６±０．０３ ５．６９±０．１２ ２．９０
Ｐ５ １．３８±０．０４ ３．５２±０．０９ ２．５６ Ｌ６ ２．１３±０．０７ １０．３９±０．０９ ４．８９
Ｐ６ １．８１±０．０５ ４．９４±０．０５ ２．７３ Ｌ７ ２．０７±０．１１ ６．７５±０．１４ ３．２７
Ｐ７ ２．２１±０．１０ ７．３７±０．０６ ３．３４ Ｌ８ ２．３３±０．０７ １３．９７±０．１０ ５．９９
Ｐ１０ ２．３７±０．３１ ７．０４±０．４５ ２．９７ Ｌ９ １．９６±０．１３ ５．８７±０．１５ ２．９９
Ｐ１１ ２．６８±０．０３ ７．１２±０．０４ ２．６６ ＭＵ１ １．８８±０．０６ ５．２５±０．０４ ２．７９
Ｐ１２ ２．５９±０．１０ ８．２２±０．０８ ３．１７ ＭＵ９ １．７０±０．０８ ４．２２±０．０９ ２．４８

图 １　 部分菌株在筛选培养基上形成的透明圈

Ｆｉｇ．１　 Ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ ｃｉｒｃｌｅ ｆｏｒｍｅｄ ｂｙ ｓｏｍｅ
ｓｔｒａｉｎｓ ｏｎ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｍｅｄｉｕｍ

２．２　 纤维素分解菌酶活性的测定

　 　 对初筛得到的 ６ 株纤维素分降菌进行纤维素

酶活性测定，结果见表 ４。 由表 ４ 可以看出，Ｐ１２、

Ｌ６、Ｌ８ 的羧甲基纤维素酶和滤纸酶活性显著高于

其他 ３ 株菌（Ｐ＜０．０５），羧甲基纤维素酶活性最高

的菌株为 Ｌ８，达到 １．３１ Ｕ ／ ｍＬ，与 Ｌ６ 差异不显著

（Ｐ＞０．０５）。 滤纸酶活性最高的菌株为 Ｌ６，达到

３３．１０ Ｕ ／ Ｌ，显著高于 Ｐ１２、Ｌ８（Ｐ＜０．０５）。
２．３　 纤维素分解菌的鉴定

　 　 通过在 ＮＣＢＩ 数据库中对菌株 Ｐ１２、Ｌ６、Ｌ８ 的

基因序列进行 ＢＬＡＳＴ 相似性比对，鉴定出 Ｐ１２ 为

枯草芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ），Ｌ６ 为黑曲霉（Ａｓ⁃
ｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｎｉｇｅｒ），Ｌ８ 为里氏木霉（ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｒｅｅ⁃
ｓｅｉ），结果见表 ５。 根据中华人民共和国农业部发
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布的《饲料添加剂品种目录（２０１３）》，枯草芽孢杆

菌和黑曲霉可以作为饲料添加剂，而里氏木霉未

在目录内，因此后续只对枯草芽孢杆菌和黑曲霉

菌株进行产酶特性及发酵试验研究。

表 ４　 纤维素分解菌酶活性

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｎｚｙｍａｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ⁃ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ

菌种编号 Ｓｔｒａｉｎ ｎｕｍｂｅｒ 羧甲基纤维素酶 ＣＭＣａｓｅ ／ （Ｕ ／ ｍＬ） 滤纸酶 ＦＰａｓｅ ／ （Ｕ ／ Ｌ）

Ｐ２ １．０５±０．０４ｄ １９．６０±０．３６ｅ

Ｐ７ １．１０±０．０２ｃ ２２．２７±１．５９ｄ

Ｐ１２ １．１７±０．０１ｂ ２７．９３±１．１９ｂ

Ｌ６ １．２７±０．０２ａ ３３．１０±１．３２ａ

Ｌ７ １．０４±０．０３ｄ ２５．８０±０．８９ｃ

Ｌ８ １．３１±０．０２ａ ２９．６３±０．４１ｂ

　 　 同列数据肩标不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５），相同字母表示差异不显著（Ｐ＞０．０５）。
　 　 Ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ， ｖａｌｕｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＜０．０５）， ｗｈｉｌｅ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｌｅｔ⁃
ｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＞０．０５） ．

表 ５　 细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 及真菌 １８Ｓ ｒＤＮＡ 的基因序列同源性比较

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ １６Ｓ ｒＤＮＡ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ １８Ｓ ｒＤＮＡ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｈｏｍｏｌｏｇｙ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ

菌株编号

Ｓｔｒａｉｎ ｎｕｍｂｅｒ
最高相似度菌株名称

Ｍｏｓｔ ｓｉｍｉｌａｒ ｓｔｒａｉｎ
最高相似度菌株 ＧｅｎＢａｎｋ

登录号 ＧｅｎＢａｎｋ Ｎｏ． ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｓｉｍｉｌａｒ ｓｔｒａｉｎ
相似性

Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ／ ％

Ｌ６ 黑曲霉 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｎｉｇｅｒ ＫＴ９６３７９０．１ ９８
Ｌ８ 里氏木霉 Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｒｅｅｓｅｉ ＫＵ７２９０２８．１ ９９
Ｐ１２ 枯草芽孢杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＮＲ１１３２６５．１ ９９

２．４　 杏鲍菇菌糠混菌发酵条件的优化

２．４．１　 Ｐｌａｃｋｅｔｔ⁃Ｂｕｒｍａｎ 主效应因子的筛选

　 　 Ｐｌａｃｋｅｔｔ⁃Ｂｕｒｍａｎ 试验设计及杏鲍菇菌糠 ＮＤＦ
降解率结果见表 ６。 采用 Ｄｅｓｉｇｎ⁃Ｅｘｐｏｒｔ １０．０．４ 软

件对响应结果进行逐步回归分析，结果如表 ７ 所

示。 经回归拟合后，得到各试验因素与响应值

ＮＤＦ 降解率之间的回归方程： Ｙ ＝ １５ ＋ ２． ２３Ｘ１ ＋
１．４Ｘ２＋０．５３Ｘ３ ＋０．１４Ｘ４ ＋１． ６４Ｘ５ －０． ７５Ｘ６ ＋０． ８４Ｘ７ ＋
１．１７Ｘ８＋１．９Ｘ９－０．２Ｘ１０。
　 　 模型 Ｆ 值为 ３０１．８１，Ｐ 值为 ０．０４５，表明该模

型回归显著。 各试验因素对杏鲍菇菌糠 ＮＤＦ 降解

率的影响效果正效应从大到小依次为 Ｘ１、Ｘ９、Ｘ５、
Ｘ２、Ｘ８、Ｘ７、Ｘ６、Ｘ３、Ｘ１０、Ｘ４，负效应为 Ｘ６、Ｘ１０，其中

Ｘ１、Ｘ２、Ｘ５、Ｘ８、Ｘ９ 达到显著水平（Ｐ＜０． ０５）。 因

此，确定 Ｘ１、Ｘ２、Ｘ５、Ｘ８、Ｘ９ 为后续优化试验的 ５
个试验因子。
２．４．２　 最陡爬坡试验

　 　 对 Ｐｌａｃｋｅｔｔ⁃Ｂｕｒｍａｎ 试验筛选出的 ５ 个对 ＮＤＦ
降解率影响显著的试验因素进行最陡爬坡试验，

试验设计及结果见表 ８。 由表 ８ 可以看出，ＮＤＦ 降

解率最优发酵条件在试验 ３ 组附近，因此以试验 ３
组的试验条件为中心点进行 Ｂｏｘ⁃Ｂｅｈｎｋｅｎ 试验。
２．４．３　 Ｂｏｘ⁃Ｂｅｈｎｋｅｎ 试验

　 　 将表 ８ 中试验 ３ 组的试验条件设置为 Ｂｏｘ⁃
Ｂｅｈｎｋｅｎ 试验中心点（０），试验 ２ 组的试验条件为

低水平 （ － １），试验 ４ 组的试验条件为高水平

（＋１），ＮＤＦ 降解率为响应值，设计 ５ 因素 ３ 水平

的 Ｂｏｘ⁃Ｂｅｈｎｋｅｎ 试验，试验组数为 ４６ 组，试验设计

见表 ９。 使用 Ｄｅｓｉｇｎ⁃Ｅｘｐｏｒｔ １０．０．４ 软件对试验结

果进行回归分析，得到响应变量与因变量之间的

二阶多项式方程：
Ｙ＝ ２０．４６＋０．８２Ｘ１＋０．０７７Ｘ２＋０．８３Ｘ５＋

０．３９Ｘ８＋１．４８Ｘ９＋１．７８（Ｘ１Ｘ２）－１．１４（Ｘ１Ｘ５）＋
０．７３（Ｘ１Ｘ８）－０．４３（Ｘ１Ｘ９）－１．１３（Ｘ２Ｘ５）－
０．９６（Ｘ２Ｘ８）－０．３４（Ｘ２Ｘ９）＋０．９７（Ｘ５Ｘ８）＋

１．１９（Ｘ５Ｘ９）－０．２６（Ｘ８Ｘ９）－１．８４Ｘ２
１－２．２５Ｘ２

２－
１．２Ｘ２

５－３．４２Ｘ２
８－０．８Ｘ２

９。
　 　 回归分析结果见表 １０。
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表 ６　 Ｐｌａｃｋｅｔｔ⁃Ｂｕｒｍａｎ 试验设计和 ＮＤＦ 降解率

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｐｌａｃｋｅｔｔ⁃Ｂｕｒｍａｎ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｄｅｓｉｇｎ ａｎｄ ＮＤＦ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｒａｔｅ

试验组
Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ
ｇｒｏｕｐｓ

因素水平 Ｆａｃｔｏｒ ｌｅｖｅｌｓ

Ｘ１ Ｘ２ ／ ％ Ｘ３ ／ ％ Ｘ４ ／ ％ Ｘ５ ／ ％ Ｘ６ ／ ℃ Ｘ７ ／ ％ Ｘ８ ／ ％ Ｘ９ ／ ｄ Ｘ１０ ／ ｇ

ＮＤＦ 降解率
ＮＤＦ

ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ
ｒａｔｅ ／ ％

１ ３ ∶１ ２ ２ ２ １０ ３０ ０．５ ４０ ７ ４００ １８．４８
２ １ ∶１ ４ ２ ２ ５ ３０ ０．５ ５０ ５ ６００ １２．４６
３ ３ ∶１ ２ １ １ １０ ３０ １．０ ５０ ５ ６００ １７．７５
４ １ ∶１ ２ ２ １ １０ ３７ ０．５ ５０ ７ ６００ １５．１６
５ １ ∶１ ４ ２ １ １０ ３７ １．０ ４０ ５ ４００ １２．９５
６ １ ∶１ ２ １ １ ５ ３０ ０．５ ４０ ５ ４００ ５．７５
７ １ ∶１ ４ １ ２ １０ ３０ １．０ ５０ ７ ４００ １９．９３
８ ３ ∶１ ２ ２ ２ ５ ３７ １．０ ５０ ５ ４００ １４．１１
９ １ ∶１ ２ １ ２ ５ ３７ １．０ ４０ ７ ６００ １０．３１
１０ ３ ∶１ ４ １ ２ １０ ３７ ０．５ ４０ ５ ６００ １５．５１
１１ ３ ∶１ ４ ２ １ ５ ３０ １．０ ４０ ７ ６００ １９．９６
１２ ３ ∶１ ４ １ １ ５ ３７ ０．５ ５０ ７ ４００ １７．５８
　 　 Ｘ１：枯草芽孢杆菌与黑曲霉体积比 ｖｏｌｕｍｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ ｔｏ Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｎｉｇｅｒ；Ｘ２：枯草芽孢杆菌和黑曲霉添加
量 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ：Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｎｉｇｅｒ ａｄｄｉｔｉｖｅ ａｍｏｕｎｔ；Ｘ３：乳酸片球菌添加量 Ｐｅｄｉｏｃｏｃｃｕｓ ａｃｉｄｉｌａｃｔｉｃｉ ａｄｄｉｔｉｖｅ ａｍｏｕｎｔ；Ｘ４：酿酒
酵母添加量 Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ ａｄｄｉｔｉｖｅ ａｍｏｕｎｔ；Ｘ５：麸皮添加量 ｂｒａｎ ａｄｄｉｔｉｖｅ ａｍｏｕｎｔ；Ｘ６：温度 ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ；Ｘ７：硫酸铵
添加量 ａｍｍｏｎｉｕｍ ｓｕｌｆａｔｅ ａｄｄｉｔｉｖｅ ａｍｏｕｎｔ；Ｘ８：含水量 ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｃｏｎｔｅｎｔ；Ｘ９：时间 ｔｉｍｅ；Ｘ１０：袋装量 ａｍｏｕｎｔ ｉｎ ｂａｇ。 下表及图
２ 同 ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ ｔａｂｌｅｓ ａｎｄ Ｆｉｇ．２。

表 ７　 Ｐｌａｃｋｅｔｔ⁃Ｂｕｒｍａｎ 设计方差分析

Ｔａｂｌｅ ７　 Ｖａｒｉａｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｐｌａｃｋｅｔｔ⁃Ｂｕｒｍａｎ ｄｅｓｉｇｎ

变异源

Ｖａｒｉａｔｉｏｎ
ｓｏｕｒｃｅ

平方和

Ｓｕｍ ｏｆ ｓｑｕａｒｅｓ
自由度

ｄｆ

回归系数

Ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

均方

Ｍｅａｎ
ｓｑｕａｒｅ

Ｆ 值

Ｆ⁃ｖａｌｕｅ
Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ
显著性

Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ

模型 Ｍｏｄｅｌ １９４．４８ １０ １９．４５ ３０１．８１ ０．０４５ ∗
Ｘ１ ５９．９４ １ ２．２３ ５９．９４ ９３０．１２ ０．０２１ ∗
Ｘ２ ２３．６１ １ １．４０ ２３．６１ ３６６．３６ ０．０３３ ∗
Ｘ３ ３．３１ １ ０．５３ ３．３１ ５１．４４ ０．０８８
Ｘ４ ０．２３ １ ０．１４ ０．２３ ３．５８ ０．３１０
Ｘ５ ３２．１０ １ １．６４ ３２．１０ ４９８．１８ ０．０２９ ∗
Ｘ６ ６．３２ １ －０．７３ ６．３２ ９８．１１ ０．０６４
Ｘ７ ８．４５ １ ０．８４ ８．４５ １３１．１２ ０．０５５
Ｘ８ １６．４２ １ １．１７ １６．４２ ２５４．７６ ０．０４０ ∗
Ｘ９ ４３．６４ １ １．９１ ４３．６４ ６７７．２９ ０．０２４ ∗
Ｘ１０ ０．４６ １ －０．２０ ０．４６ ７．１２ ０．２２８
残差 Ｒｅｓｉｄｕａｌ ０．０６４ １ ０．０６４
总离差 Ｔｏｔａｌ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ １９４．５５ １１

　 　 ∗表示差异显著（Ｐ＜０．０５）。 ∗ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＜０．０５） ．
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表 ８　 最陡爬坡试验设计及结果

Ｔａｂｌｅ ８　 Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｄｅｓｉｇｎ ａｎｄ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｓｔｅｅｐｅｓｔ ｃｌｉｍｂｉｎｇ ｔｅｓｔ

试验组

Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｇｒｏｕｐｓ

因素水平 Ｆａｃｔｏｒ ｌｅｖｅｌｓ

Ｘ１ Ｘ２ ／ ％ Ｘ５ ／ ％ Ｘ８ ／ ％ Ｘ９ ／ ｄ
ＮＤＦ 降解率

ＮＤＦ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ／ ％

１ １ ∶２ ２ ５ ３５ ５ １４．２４
２ １ ∶１ ３ ７ ４０ ６ １８．３８
３ ２ ∶１ ５ ９ ４５ ７ １９．６２
４ ３ ∶１ ５ １１ ５０ ８ １９．１３
５ ４ ∶１ ６ １３ ５５ ９ １６．７５

表 ９　 Ｂｏｘ⁃Ｂｅｈｎｋｅｎ 试验设计

Ｔａｂｌｅ ９　 Ｂｏｘ⁃Ｂｅｈｎｋｅｎ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｄｅｓｉｇｎ

试验组

Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｇｒｏｕｐｓ

因素水平 Ｆａｃｔｏｒ ｌｅｖｅｌｓ

Ｘ１ Ｘ２ ／ ％ Ｘ５ ／ ％ Ｘ８ ／ ％ Ｘ９ ／ ｄ
ＮＤＦ 降解率

ＮＤＦ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ／ ％

１ ２ ∶１ ５ ９ ４５ ７ ２０．９５
２ ２ ∶１ ４ １１ ４５ ７ １９．２０
３ １ ∶１ ５ ９ ４０ ７ １５．５７
４ ２ ∶１ ５ ７ ４５ ６ １８．４５
５ ２ ∶１ ５ １１ ４０ ７ １６．０５
６ ２ ∶１ ５ ７ ４０ ７ １５．４３
７ ２ ∶１ ４ ９ ４０ ７ １３．４０
８ ２ ∶１ ６ ７ ４５ ７ １７．７８
９ １ ∶１ ５ ７ ４５ ７ １４．１５
１０ ２ ∶１ ６ ９ ４０ ７ １５．２６
１１ １ ∶１ ６ ９ ４５ ７ １２．７４
１２ １ ∶１ ５ ９ ５０ ７ １４．８７
１３ ２ ∶１ ５ ７ ４５ ８ １８．０２
１４ １ ∶１ ５ ９ ４５ ８ １９．４７
１５ ２ ∶１ ５ １１ ４５ ６ １６．４７
１６ ２ ∶１ ５ ９ ５０ ８ １８．１８
１７ ２ ∶１ ４ ７ ４５ ７ １５．６０
１８ ２ ∶１ ６ ９ ５０ ７ １４．５６
１９ ２ ∶１ ６ ９ ４５ ８ １８．９６
２０ ３ ∶１ ５ ９ ４５ ６ １７．５４
２１ ２ ∶１ ５ ９ ４５ ７ ２１．０３
２２ ３ ∶１ ４ ９ ４５ ７ １５．８５
２３ ２ ∶１ ４ ９ ４５ ８ １９．１６
２４ １ ∶１ ４ ９ ４５ ７ １６．０３
２５ ２ ∶１ ６ ９ ４５ ６ １５．９３
２６ ２ ∶１ ６ １１ ４５ ７ １６．８４
２７ ３ ∶１ ５ ９ ４０ ７ １４．３１
２８ ２ ∶１ ５ １１ ４５ ８ ２０．７９
２９ １ ∶１ ５ ９ ４５ ６ １５．４７
３０ ３ ∶１ ５ １１ ４５ ７ １８．２５
３１ ２ ∶１ ４ ９ ４５ ６ １４．７５
３２ ２ ∶１ ５ ９ ４５ ７ ２０．３７
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续表 ９

试验组

Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｇｒｏｕｐｓ

因素水平 Ｆａｃｔｏｒ ｌｅｖｅｌｓ

Ｘ１ Ｘ２ ／ ％ Ｘ５ ／ ％ Ｘ８ ／ ％ Ｘ９ ／ ｄ
ＮＤＦ 降解率

ＮＤＦ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ／ ％

３３ ２ ∶１ ５ １１ ５０ ７ １７．７３
３４ ２ ∶１ ５ ７ ５０ ７ １３．２２
３５ ３ ∶１ ５ ９ ４５ ８ １９．８２
３６ １ ∶１ ５ １１ ４５ ７ １８．７９
３７ ２ ∶１ ５ ９ ４５ ７ ２０．０４
３８ ３ ∶１ ５ ９ ５０ ７ １６．５５
３９ ２ ∶１ ５ ９ ４０ ６ １３．７２
４０ ３ ∶１ ５ ７ ４５ ７ １８．１６
４１ ２ ∶１ ５ ９ ４５ ７ ２０．５６
４２ ２ ∶１ ４ ９ ５０ ７ １６．５４
４３ ３ ∶１ ６ ９ ４５ ７ １９．６８
４４ ２ ∶１ ５ ９ ４５ ７ １９．７８
４５ ２ ∶１ ５ ９ ４０ ８ １７．２９
４６ ２ ∶１ ５ ９ ５０ ６ １５．６３

　 　 由表 １０ 可以看出，模型 Ｐ＜０．０００ １，表明此回

归模型达到极显著水平，可决系数 Ｒ２ ＝ ０．９３８ ３，表
明此回归模型拟合程度良好，变异系数为 ４．４８％，
表明试验数据离散程度较小。 通过对回归方程分

析可得，一次项 Ｘ１、Ｘ５、Ｘ９，交互项 Ｘ１Ｘ２、Ｘ１Ｘ５、
Ｘ２Ｘ５、Ｘ５Ｘ９ 以及所有的二次项对响应值影响极显

著（Ｐ＜０．０１），交互项 Ｘ２Ｘ８、Ｘ５Ｘ８ 对响应值影响显

著（Ｐ＜０．０５）。

表 １０　 Ｂｏｘ⁃Ｂｅｈｎｋｅｎ 试验回归模型方差分析

Ｔａｂｌｅ １０　 Ｖａｒｉａｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｂｏｘ⁃Ｂｅｈｎｋｅｎ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ｍｏｄｅｌ

变异源

Ｖａｒｉａｔｉｏｎ
ｓｏｕｒｃｅ

平方和

Ｓｕｍ ｏｆ
ｓｑｕａｒｅｓ

自由度

ｄｆ

回归系数

Ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

均方

Ｍｅａｎ
ｓｑｕａｒｅ

Ｆ 值

Ｆ⁃ｖａｌｕｅ
Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ
显著性

Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ

模型 Ｍｏｄｅｌ ２２４．１６ ２０ １１．２１ １９．０１ ＜０．０００ １ ∗∗
Ｘ１ １０．６９ １ ０．８２ １０．６９ １８．１３ ０．０００ ３ ∗∗
Ｘ２ ０．０９５ １ ０．０７７ ０．０９５ ０．１６ ０．６９１ １
Ｘ５ １１．０５ １ ０．８３ １１．０５ １８．７５ ０．０００ ２ ∗∗
Ｘ８ ２．４４ １ ０．３９ ２．４４ ４．１４ ０．０５２ ６
Ｘ９ ３５．２２ １ １．４８ ３５．２２ ５９．７５ ＜０．０００ １ ∗∗
Ｘ１Ｘ２ １２．７０ １ １．７８ １２．７０ ２１．５５ ＜０．０００ １ ∗∗
Ｘ１Ｘ５ ５．１７ １ －１．１４ ５．１７ ８．７７ ０．００６ ６ ∗∗
Ｘ１Ｘ８ ２．１６ １ ０．７３ ２．１６ ３．６６ ０．０６７ ２
Ｘ１Ｘ９ ０．７５ １ －０．４３ ０．７５ １．２６ ０．２７１ ５
Ｘ２Ｘ５ ５．１４ １ －１．１３ ５．１４ ８．７３ ０．００６ ７ ∗∗
Ｘ２Ｘ８ ３．７０ １ －０．９６ ３．７０ ６．２７ ０．０１９ １ ∗
Ｘ２Ｘ９ ０．４７ １ －０．３４ ０．４７ ０．８０ ０．３７８ ３
Ｘ５Ｘ８ ３．７９ １ ０．９７ ３．７９ ６．４４ ０．０１７ ８ ∗
Ｘ５Ｘ９ ５．６５ １ １．１９ ５．６５ ９．５８ ０．００４ ８ ∗∗
Ｘ８Ｘ９ ０．２６ １ －０．２６ ０．２６ ０．４５ ０．５０９ ４
Ｘ２

１ ２９．４４ １ －１．８４ ２９．４４ ４９．９５ ＜０．０００ １ ∗∗
Ｘ２

２ ４４．２４ １ －２．２５ ４４．２４ ７５．０５ ＜０．０００ １ ∗∗
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续表 １０

变异源

Ｖａｒｉａｔｉｏｎ
ｓｏｕｒｃｅ

平方和

Ｓｕｍ ｏｆ
ｓｑｕａｒｅｓ

自由度

ｄｆ

回归系数

Ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

均方

Ｍｅａｎ
ｓｑｕａｒｅ

Ｆ 值

Ｆ⁃ｖａｌｕｅ
Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ
显著性

Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ

Ｘ２
５ １２．５４ １ －１．２０ １２．５４ ２１．２７ ０．０００ １ ∗∗

Ｘ２
８ １０１．８４ １ －３．４２ １０１．８４ １７２．７８ ＜０．０００ １ ∗∗

Ｘ２
９ ５．６４ １ －０．８０ ５．６４ ９．５８ ０．００４ ８ ∗∗

残差 Ｒｅｓｉｄｕａｌ １４．７４ ２５ ０．５９
失拟值 Ｌａｃｋ ｏｆ ｆｉｔ １３．５２ ２０ ０．６８ ２．７７ ０．１３０ ９
纯差 Ｐｕｒｅ ｅｒｒｏｒ １．２２ ５ ０．２４
总离差 Ｔｏｔａｌ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ ２３８．８９ ４５
可决系数 Ｒ２ ０．９３８ ３
变异系数 ＣＶ ／ ％ ４．４８

　 　 ∗表示差异显著（Ｐ＜０．０５），∗∗表示差异极显著（Ｐ＜０．０１）。
　 　 ∗ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＜０．０５），ａｎｄ ∗∗ ｍｅａｎ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＜０．０１） ．

　 　 使用 Ｄｅｓｉｇｎ⁃Ｅｘｐｏｒｔ １０．０．４ 软件绘制两因素交

互的 ３Ｄ 响应面图及等高线图，可以清楚地观察两

因素水平的交互作用对 ＮＤＦ 降解率的影响，部分

结果见图 ２。 响应面图斜率越大，对应的等高线越

密（呈椭圆状），则表示两因素之间的交互作用越

显著。 由图 ２ 可知，当固定除两交互作用因素外

的其他 ２ 个变量时，图 ２ －Ａ、图 ２ －Ｂ、图 ２ －Ｃ、图
２－Ｄ、图 ２－Ｅ、图 ２－Ｆ 的 ＮＤＦ 降解率随着两交互因

子的增大，出现先增大后减小的趋势。
　 　 通过软件对预测模型进行分析，得到杏鲍菇

菌糠发酵的最优条件为枯草芽孢杆菌：黑曲霉

（Ｘ１）为 １．９４∶１．００，枯草芽孢杆菌和黑曲霉添加量

为 ４．７％，麸皮添加量为 １０．４％，含水量为 ４６．１％，
发酵时间为 ８ ｄ，在此条件下发酵，模型预测的杏

鲍菇菌糠 ＮＤＦ 降解率为 ２１．８６％。

图 ２　 试验因子交互作用对 ＮＤＦ 降解率的影响

Ｆｉｇ．２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｏｆ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｎ ＮＤＦ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｒａｔｅ

２．５　 最优发酵条件试验结果验证

　 　 在最优发酵条件下做 ３ 组平行试验，测定

ＮＤＦ 降解率实测值为 ２１． ０８％，与模型预测结果

２１．８６％差异不显著（Ｐ＞０．０５），表明本试验得到的

０１８４
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回归模型拟合较好，ＮＤＦ 降解率较优化前提高了

１５．３３％。 原料组、不加菌液发酵组与混合菌液发

酵组的成分对比见表 １１（表中 ３ 组试验数据均是

在对应的干物质基础上测定）。 从表 １１ 中可以看

出，混合菌液发酵组的干物质回收率、粗蛋白质、

粗脂肪、还原糖含量和乳酸菌活菌数显著高于原

料组和不加菌液发酵组（Ｐ＜０．０５），ＮＤＦ、ＡＤＦ 含

量和 ｐＨ 显著低于原料组和不加菌液发酵组；混合

菌液发酵显著降低 ＡＦＢ１ 的含量 （ Ｐ ＜ ０． ０５），对
ＤＯＮ 和 ＺＥＮ 含量的影响不显著（Ｐ＞０．０５）。

表 １１　 杏鲍菇菌糠发酵前后成分对比

Ｔａｂｌｅ １１　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｃｏｎｔｒａｓｔ ｏｆ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｌｅｕｒｏｔｕｓ ｅｒｙｎｇｉｉ ｓｐｅｎｔ ｍｕｓｈｒｏｏｍ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ

项目
Ｉｔｅｍｓ

原料组
Ｒａｗ ｍａｔｅｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ

不加菌液发酵组
Ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｇｒｏｕｐ ｗｉｔｈｏｕｔ

ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｌｉｑｕｉｄ

混合菌液发酵组
Ｍｉｘｅｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｇｒｏｕｐ

干物质 ＤＭ ／ ％ ９３．１２±０．８０ａ ９１．６９±０．５８ｂ ９１．３５±０．４２ｂ

干物质回收率 ＤＭＲ ／ ％ － ９３．０３±０．４７ｂ ９５．１７±０．３５ａ

粗蛋白质 ＣＰ ／ ％ １２．３４±０．３８ｃ １４．００±０．２１ｂ １４．５６±０．０９ａ

中性洗涤纤维 ＮＤＦ ／ ％ ６４．３３±１．４３ａ ６０．６３±０．６３ｂ ５０．７７±１．８１ｃ

酸性洗涤纤维 ＡＤＦ ／ ％ ４４．４１±１．２５ａ ４１．９７±０．７９ｂ ３７．７０±０．５２ｃ

粗脂肪 ＥＥ ／ ％ ０．２２±０．０２ｃ ０．５５±０．０６ｂ １．０２±０．１８ａ

粗灰分 Ａｓｈ ／ ％ １４．２２±１．９４ａ １１．２８±０．４４ｂ １１．７５±１．４１ａ

乳酸菌 Ｖｉａｂｌｅ Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕ ／ （×１０７ ＣＦＵ ／ ｇ） － ２．０３±０．６１ｂ ６．３３±２．０８ａ

还原糖 Ｒｅｄｕｃｉｎｇ ｓｕｇａｒ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ３１．６７±４．５１ｃ ４１．３３±４．０４ｂ ４７．００±２．６５ａ

ｐＨ ５．４８±０．０９ａ ４．６２±０．０５ｂ ４．０６±０．０５ｃ

呕吐毒素 ＤＯＮ ／ （μｇ ／ ｋｇ） １９１．０８±６．２１ １８２．４６±３．５２ １８５．３１±４．８８
玉米赤霉烯酮 ＺＥＮ ／ （μｇ ／ ｋｇ） １５１．２３±５．２６ １４７．１６±３．４２ １４６．８８±５．８２
黄曲霉毒素 Ｂ１ ＡＦＢ１ ／ （μｇ ／ ｋｇ） ４．６６±０．１２ａ ２．９８±０．６６ｂ １．９２±０．０３ｃ

感官状态 Ｓｅｎｓｏｒｙ ｓｔａｔｅ 质地松散，浅褐色，带有
食用菌特殊香气

有结块现象，颜色较深，
有轻微异味

质地松散，黄褐色，有
明显的酒香和乳酸香气

　 　 同行数据肩标不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５），相同或无字母表示差异不显著（Ｐ＞０．０５）。
　 　 Ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｒｏｗ， ｖａｌｕｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＜０．０５）， ｗｈｉｌｅ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｌｅｔｔｅｒ ｏｒ
ｎｏ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＞０．０５） ．

３　 讨　 论
３．１　 纤维素分解微生物的筛选

　 　 食用菌的培养基大多是由锯末、玉米芯、秸秆

等农业废弃物组成，因其纤维素、木质素含量高，
粗蛋白质含量低，被认为不适合应用于动物饲

料［２０］ 。 食用菌在生长过程中分泌的纤维素酶、蛋
白酶等会对培养基进行酶解，将难以利用的大分

子物质分解为小分子物质，利于菌体的消化、吸
收、利用，为食用菌的生长提供必需的营养物

质［２１］ 。 因此，培养基在种植食用菌后质地、营养成

分会发生一定程度的改善，但其纤维素含量仍然

较高，影响动物利用［２０，２２－２３］ 。
　 　 微生物发酵作为一种绿色、高效的纤维素处

理方式，在改善饲用品质、提高动物采食量和饲料

利用率等方面具有显著作用［２４］ 。 自然界中存在着

许多能够分泌纤维素酶，并以纤维素为主要碳源

的微生物。 因此，筛选纤维素酶活性较高的微生

物是降低杏鲍菇菌糠中纤维成分的第 １ 步。 目

前，研究人员从自然界中筛选出的纤维素降解菌，
主要分为细菌、真菌和放线菌［２５］ 。 贾辉等［２６］ 使用

筛选培养基从东祁连山高寒草甸土壤中分离筛选

了 ３ 株纤维素分解菌，其中菌株 Ｘ１⁃２ 酶活性最

高，通过分子生物学鉴定，菌株 Ｘ１⁃２ 为芽孢杆菌

（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ．）。 李晓秀等［２７］从不同环境的土壤中

分离出 ２ 株高效降解玉米秸秆的真菌，发酵 １５ ｄ，
玉米秸秆降解率分别达到 ５９．４３％和 ５９．１３％，通过

分子鉴定，２ 株菌均为尖孢镰刀菌。 诸葛诚祥［２８］

从杏鲍菇菌糠堆肥中筛选出 ８ 株高效纤维素分解

微生物，其中包括细菌 ４ 株（芽孢杆菌）、放线菌 ２
株（１ 株链霉菌，１ 株小双孢菌）、真菌 ２ 株（１ 株为

樟绒枝霉，１ 株小囊菌）。 从本试验筛选结果可以

１１８４
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看出，菌株 Ｌ６ 和 Ｌ８ 的 ｄ ／ Ｄ 较大，其羧甲基纤维素

酶和滤纸酶活性也相对较高，菌株 Ｐ１２ 的 ｄ ／ Ｄ 在

初筛的 ６ 株菌种最小，但其羧甲基纤维素酶和滤

纸酶活性却相对较高。 这表明在 ＣＭＣ⁃Ｎａ 固体筛

选培养基上 ｄ ／ Ｄ 并不能准确反映羧甲基纤维素酶

和滤纸酶活性大小，这与陈燕等［２９］ 和李静等［３０］ 的

研究结果一致。 因此，ｄ ／ Ｄ 在一定程度上可反映

菌株对纤维素利用能力的强弱，但存在误差，还需

进一步测定纤维素酶活性，综合评价菌株的纤维

素分解能力。 本试验通过纤维素分解菌在 ＣＭＣ⁃
Ｎａ 固体筛选培养基上形成的 ｄ ／ Ｄ 大小，结合羧甲

基纤维素酶和滤纸酶活性的测定，综合评定菌株

纤维素酶活，从杏鲍菇菌糠中筛选出 ３ 株纤维素

分解菌为枯草芽孢杆菌、黑曲霉、里氏木霉，其中

菌株枯草芽孢杆菌和黑曲霉为中华人民共和国农

业部发布的《饲料添加剂品种目录（２０１３）》中的

菌种。
３．２　 杏鲍菇菌糠混菌发酵

　 　 纤维素酶是一组由内切 β－１，４－葡聚糖酶、外
切 β－１，４－葡聚糖酶和 β－葡萄糖苷酶构成的复合

酶［３１］ 。 在降解纤维素时，首先由内切 β－１，４－葡

聚糖酶在纤维素多糖链内部无定形位点区域对

β－１，４ 糖苷键进行随机切割，形成多条长度较小

的寡糖链，并因此产生新的链端。 随后，外切 β－
１，４－葡聚糖酶作用于新产生的寡糖链的还原末端

或非还原末端，依次裂解 β－１，４ 糖苷键，释放葡萄

糖和纤维二糖。 最后，纤维二糖在 β－葡萄糖苷酶

水解作用下生成葡萄糖［３２］ 。 由此可见，纤维素的

降解需要上述 ３ 种酶协同作用。 而对于大多数的

纤维素分解菌来说，单菌发酵所产的纤维素酶并

不均衡，因此越来越多的研究者开始将纤维素分

解菌进行混菌发酵。 混菌发酵可以利用复合菌种

间的协同作用，通过菌种生长过程中产生的纤维

素酶互补，来达到更好的发酵效果［３３］ 。 黄河清涛

等［３４］利用黑曲霉和康氏木霉发酵以啤酒糟为主的

基质时发现，在适宜发酵条件下，混菌发酵对纤维

素的降解效果优于单菌发酵；陈华［３５］ 在发酵中草

药药渣时，将黑曲霉和芽孢杆菌按 １∶２ 的体积比混

合，发酵 ６ ｄ 后，纤维素酶活性明显高于单菌发酵。
　 　 除此之外，由于纤维素酶属于诱导酶，当纤维

素分解终产物———葡萄糖产生过多时，会对 β－葡
萄糖苷酶产生终产物有抑制作用［３６－３７］ 。 若添加的

其他微生物能够以葡萄糖为底物，将生成的葡萄

糖分解为乳酸、丙酮酸等小分子物质，可以减轻或

消除终产物抑制作用。 司美茹等［３８］ 研究证实，当
向接种有黑曲霉和烟曲霉发酵培养基中接入少量

假丝酵母菌时，纤维素酶活性显著提高。 韩立英

等［３９］发现，在对直穗鹅观草进行青贮时，纤维素

酶＋乳酸菌组对 ＮＤＦ 和 ＡＤＦ 的降解效果优于纤维

素酶组。 从本试验研究结果可以看出，当把酵母

菌和乳酸菌的接种比例从 １％提高到 ２％时，对杏

鲍菇菌糠的 ＮＤＦ 降解率影响不显著，这可能是由

于 １％添加量的酵母和乳酸菌已经满足消除终产

物抑制作用的条件，再增加其添加量并不会显著

提高 ＮＤＦ 降解率。 由图 ２ 中的 ３Ｄ 响应面图可以

看出，随着枯草芽孢杆菌与黑曲霉的体积比在 １ ～
３ 内增大，ＮＤＦ 降解率出现先增大后减小的趋势，
在枯草芽孢杆菌∶黑曲霉 ＝ １．９４∶１．００ 时，ＮＤＦ 降解

率达到最大值，这可能是因为此混合比例的 ２ 菌

种所产的纤维素酶更加均衡，对杏鲍菇菌糠中的

纤维素有更好的降解效果，适当提高枯草芽孢杆

菌在混合菌中的比例有利于提高 ＮＤＦ 降解率，这
与陈华［３５］的研究结果类似。
　 　 微生物生长需要经历滞后期、指数期、静止期

和死亡期 ４ 个阶段，滞后期通常被认为是在指数

生长开始之前微生物内部发生改变努力适应新环

境的时期，此阶段几乎不发生细胞增殖，在随后的

指数期，微生物以指数形式快速增殖，并在静止期

末期菌体数量达到最大值［４０］ 。 适当增加纤维素分

解菌的接种量，相当于扩大指数增长的基数，菌体

可以实现快速增长，缩短菌体增殖所消耗的时间，
进而可以迅速大量地产生纤维素酶，降低杏鲍菇

菌糠中的纤维成分；若菌种接种量过大，微生物在

发酵过程中生长活动过分剧烈，导致局部基质温

度升高，发酵过程不易控制，反而会影响杏鲍菇菌

糠发酵品质［４１］ 。 因此，只有接种合适数量的微生

物，才会使发酵进程既高效又安全的进行。
　 　 含水量也会对饲料发酵品质产生重要影响，
微生物的前期生长，纤维素酶的分泌、传递及作用

均需要一定的水分参与。 当水分含量较少时，发
酵基质中的可溶性营养物质的溶解量下降，降低

微生物对营养成分的利用，不利于微生物的生长

和纤维素酶的分泌，影响杏鲍菇菌糠的发酵进

程［３４］ ；当水分含量过高时，水分子侵占饲料中的过

多的孔隙，基质中的氧气流通性变差，好氧微生物

的呼吸强度减弱，延迟好氧微生物前期的生长，并
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且过多的水分也会影响发酵过程中产生的热量的

散失，造成局部温度过高，进而影响微生物对杏鲍

菇菌糠的利用［４２］ 。
　 　 充足优质的碳源供给是微生物快速增殖的必

备条件，杏鲍菇菌糠是采收杏鲍菇后的残留基质，
营养成分不均衡，可被纤维素分解菌直接利用的

可溶性碳源含量较低。 因此，在配制发酵基质时

需要额外添加适量可溶性碳源，以满足微生物前

期快速增殖的营养需要，再者，由于麸皮本身蓬松

多空，混入麸皮会增加发酵基质间的空气流动和

散热，促进前期好氧纤维素分解菌的增殖［４３］ 。 适

量添加麸皮，纤维素分解菌优先利用麸皮中的可

溶性碳水化合物完成自身菌体数量的快速增殖，
分解产生的还原糖可以被酵母和乳酸菌及时利

用，在纤维素的诱导条件下分泌大量的纤维素酶，
纤维素分解能力增强。 但当麸皮添加量过多时，
分解麸皮产生的还原糖的量超过了酵母和乳酸菌

利用的量还原糖就会沉积，过量的还原糖会对 β－
葡萄糖苷酶产生强烈抑制作用，阻碍酶与底物的

相互作用，降低纤维素的利用效率［３６－３７，４４］ 。
　 　 固态发酵基质中的营养物质及环境相对于液

体发酵和培养瓶培养较为粗放，纤维素分解菌的

生长速度和纤维素酶的分泌速度较为缓慢，因此，
适当延长发酵时间可以增加纤维素分解菌的数

量、纤维素酶的产量和纤维素酶的作用时间，提高

纤维素降解率。 并且，乳酸菌在发酵过程中分泌

的乳酸会降低发酵基质的 ｐＨ，酸性环境也有利于

促进 细 胞 壁 组 分 的 分 解， 达 到 降 解 纤 维 素 的

目的［４５］ 。
　 　 经过复合菌剂发酵，枯草芽孢杆菌与黑曲霉

中的纤维成分进行降解，降低基质中 ＮＤＦ 和 ＡＤＦ
的含量，并且由于粗纤维的降解使得发酵基质中

干物质含量减少，粗蛋白质和粗脂肪含量发生相

对浓缩，进而表现为含量的增加，试验结果与陆亚

珍等［４６］相似。 ＡＦＢ１ 作为霉菌毒素中毒性最强的

毒素，主要由黄曲霉（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｆｌａｖｕｓ）和寄生曲

霉（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｐａｒａｓｉｔｉｃｕｓ）产生，动物长期摄入被

ＡＦＢ１ 污染的饲料会对肝脏组织和细胞造成严重

损伤［４７］ 。 芽孢杆菌和黑曲霉已经被证明对 ＡＦＢ１

具有降解作用［４８－４９］ ，这可能是造成试验组 ＡＦＢ１

含量显著下降的主要原因。 ＺＥＮ 和 ＤＯＮ 主要由

镰刀菌属产生，分别攻击动物机体的生殖系统和

消化系统［５０－５１］ 。 混菌发酵使 ＺＥＮ 和 ＤＯＮ 的含量

有下降趋势，但与原料组和不加菌液发酵组差异

不显著，这可能是因为添加的菌株对 ＺＥＮ 和 ＤＯＮ
的降解能力较差。 发酵前后 ３ 组菌糠的霉菌毒素

含量 均 显 著 低 于 我 国 《 饲 料 卫 生 标 准 》 （ ＧＢ
１３０７８—２０１７）。

４　 结　 论
　 　 本试验将筛选得到的饲用纤维素分解菌为枯

草芽孢杆菌、黑曲霉与乳酸片球菌、酿酒酵母组成

复合菌剂，运用响应面法，以 ＮＤＦ 降解率为响应

值对杏鲍菇菌糠发酵条件进行优化，得到最佳发

酵条 件 为 枯 草 芽 孢 杆 菌 与 黑 曲 霉 体 积 比 为

１．９４ ∶１．００，枯 草 芽 孢 杆 菌 与 黑 曲 霉 添 加 量 为

４．７％，麸皮添加量为 １０．４％，含水量为 ４６．１％，发
酵时间为 ８ ｄ。 在最优条件下发酵，杏鲍菇菌糠感

官品质良好，纤维素含量较优化前显著降低，营养

价值显著提高，且发酵前后，霉菌毒素含量均符合

《饲料卫生标准》。
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质量评定标准（续） ［ Ｊ］ ．饲料工业，１９９９，２０（ ４）：
３－５．

［２０］ 　 ＺＨＵ Ｈ Ｊ，ＳＨＥＮＧ Ｋ，ＹＡＮ Ｅ Ｆ，ｅｔ ａｌ．Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ，ｐｕｒｉ⁃
ｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ａｎｔｉｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ａ ｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｅ
ｆｒｏｍ ｓｐｅｎｔ ｍｕｓｈｒｏｏｍ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ［ Ｊ］ ． Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒ⁃

ｎａｌ ｏｆ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｍａｃｒｏｍｏｌｅｃｕｌｅｓ，２０１２，５０（３）：８４０－
８４３．

［２１］ 　 顾雅君，王瑛，刘建荣，等．与食用菌相关主要酶的研

究和应用［ Ｊ］ ．中国食用菌，２００６，２５（１）：４０－４２．
［２２］ 　 ＭＥＤＩＮＡ Ｅ，ＰＡＲＥＤＥＳ Ｃ，ＰÉＲＥＺ⁃ＭＵＲＣＩＡ Ｍ Ｄ，ｅｔ

ａｌ．Ｓｐｅｎｔ ｍｕｓｈｒｏｏｍ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ａｓ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｏｆ ｇｒｏｗ⁃
ｉｎｇ ｍｅｄｉａ ｆｏｒ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｈｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒａｌ
ｐｌａｎｔｓ［ Ｊ］ ． Ｂｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２００９，１００ （ １８）：
４２２７－４２３２．

［２３］ 　 李天宇，郑毅，解盼盼，等．７ 种菌糠及其青贮饲料的

营养价值和发酵品质［ Ｊ］ ．中国畜牧杂志，２０１８，５４
（１）：９４－９８．

［２４］ 　 黄勤楼，钟珍梅，黄秀声，等．纤维素降解菌的筛选及

在狼尾草青贮中使用效果评价 ［ Ｊ］ ． 草业学报，
２０１６，２５（４）：１９７－２０３．

［２５］ 　 文少白，李勤奋，侯宪文，等．微生物降解纤维素的研

究概况［ Ｊ］ ．中国农学通报，２０１０，２６（１）：２３１－２３６．
［２６］ 　 贾辉，陈秀蓉，芦光新等．纤维素降解细菌的筛选、生

物学特性及降解效果［ Ｊ］ ．草业学报，２０１６，２５（３）：
６０－６６．

［２７］ 　 李晓秀，张盼，刘琬瑜，等．玉米秸秆降解真菌的筛选

及鉴定［ Ｊ］ ．饲料工业，２０１７，３８（３）：３７－４２．
［２８］ 　 诸葛诚祥．菌糠高效降解菌剂的研发及其在堆肥中

的应用［Ｄ］ ．硕士学位论文．杭州：浙江大学，２０１７．
［２９］ 　 陈燕，周孙全，郑奇士，等．常温纤维素降解菌的分离

与鉴定［ Ｊ］ ．上海交通大学学报：医学版，２０１０，３０
（８）：１０１８－１０２０．

［３０］ 　 李静，张瀚能，赵翀，等．高效纤维素降解菌分离筛

选、复合菌系构建及秸秆降解效果分析［ Ｊ］ ．应用与

环境生物学报，２０１６，２２（４）：６８９－６９６．
［３１］ 　 ＳＥＬＶＡＭ Ｋ，ＳＥＮＢＡＧＡＭ Ｄ，ＳＥＬＶＡＮＫＵＭＡＲ Ｔ，

ｅｔ ａｌ． Ｃｅｌｌｕｌａｓｅ ｅｎｚｙｍｅ： ｈｏｍｏｌｏｇｙ ｍｏｄｅｌｉｎｇ， ｂｉｎｄｉｎｇ
ｓｉｔｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｄｏｃｋｉｎｇ ［ Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ
ｏｆ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ，２０１７，１１５０：６１－６７．

［３２］ 　 ＬＹＮＤ Ｌ Ｒ，ＷＥＩＭＥＲ Ｐ Ｊ，ＶＡＮ ＺＹＬ Ｗ Ｈ，ｅｔ ａｌ．Ｍｉ⁃
ｃｒｏｂｉａｌ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ：ｆｕｎｄａｍｅｎｔａｌｓ ａｎｄ ｂｉｏｔｅｃｈ⁃
ｎｏｌｏｇｙ［ Ｊ］ ． Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｒｅ⁃
ｖｉｅｗｓ，２００２，６６（３）：５０６－７７．

［３３］ 　 赵华，汤小朋，汤加勇，等．复合生态菌固态发酵木薯

渣工艺参数优化及混菌发酵对木薯渣营养品质的

影响［ Ｊ］ ．中国畜牧杂志，２０１６，５２（５）：５５－５９，９２．
［３４］ 　 黄河清涛，宾冬梅，易诚，等．啤酒糟单菌发酵与混菌

发酵降解纤维素效果比较［ Ｊ］ ．粮食与饲料工业，
２０１６（１）：４６－５０．

［３５］ 　 陈华．固体发酵黄芪药渣工艺条件优化［ Ｊ］ ．硕士学

位论文．合肥：安徽农业大学，２０１６．
［３６］ 　 ＡＴＲＥＹＡ Ｍ Ｅ，ＳＴＲＯＢＥＬ Ｋ Ｌ，ＣＬＡＲＫ Ｄ Ｓ．Ａｌｌｅｖｉ⁃
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１０ 期 李佳腾等：纤维素分解菌的筛选及杏鲍菇菌糠混菌发酵条件的优化

ａｔｉｎｇ ｐｒｏｄｕｃｔ ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ ｉｎ ｃｅｌｌｕｌａｓｅ ｅｎｚｙｍｅ Ｃｅｌ７Ａ
［ Ｊ ］ ． Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ， ２０１６， １１３
（２）：３３０－３３８．

［３７］ 　 ＫＵＵＳＫ Ｓ， ＶÄＬＪＡＭÄＥ Ｐ． Ｗｈｅｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｉｎｈｉｂｉｔｓ
ａｎｄ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ ａｃｔｉｖａｔｅｓ： ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ β⁃ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅｓ
［ Ｊ］ ．Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｆｏｒ Ｂｉｏｆｕｅｌｓ，２０１７，１０：７．

［３８］ 　 司美茹，薛泉宏，蔡艳．混合发酵对纤维素酶和淀粉

酶活性的影响［ Ｊ］ ．西北农林科技大学学报（自然科

学版），２００２，３０（５）：６９－７３．
［３９］ 　 韩立英，玉柱，周禾．乳酸菌和纤维素酶对直穗鹅观

草青贮的改善效果 ［ Ｊ］ ．草业科学，２０１３，３０ （ ９）：
１４３９－１４４４．

［４０］ 　 ＹＡＴＥＳ Ｇ Ｔ，ＳＭＯＴＺＥＲ Ｔ．Ｏｎ ｔｈｅ ｌａｇ ｐｈａｓｅ ａｎｄ ｉｎｉ⁃
ｔｉａｌ ｄｅｃｌｉｎｅ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｗｔｈ ｃｕｒｖｅｓ［ Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ，２００７，２４４（３）：５１１－５１７．

［４１］ 　 王晓力，王帆，孙尚琛，等．多菌种协同发酵啤酒糟渣

和苹果渣生产蛋白饲料的研究 ［ Ｊ］ ． 饲料工业，
２０１６，３７（３）：３２－３８．

［４２］ 　 ＷＡＮＧ Ｊ Ｈ，ＣＡＯ Ｆ Ｌ，ＳＵ Ｅ Ｚ，ｅｔ ａｌ．Ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ ｏｆ
ａｎｉｍａｌ ｆｅｅｄ ａｄｄｉｔｉｖｅｓ ｏｆ ｇｉｎｋｇｏ ｌｅａｖｅｓ ｔｈｒｏｕｇｈ ｓｏｌｉｄ⁃
ｓｔａｔｅ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｕｓｉｎｇ Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｎｉｇｅｒ［ Ｊ］ ． Ｉｎｔｅｒｎａ⁃
ｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， ２０１８， １４ （ ７）：
７３６－７４７．

［４３］ 　 张玉诚，薛白，达勒措，等．混菌固态发酵白酒糟开发

为蛋白质饲料的条件优化及营养价值评定［ Ｊ］ ．动
物营养学报，２０１６，２８（１１）：３７１１－３７２０．

［４４］ 　 张书敏，徐凤花，张蕴琦，等．玉米秸秆纤维素降解菌

系的筛选及培养基碳氮源优化［ Ｊ］ ．安徽农业科学，
２０１６，４４（３４）：８２－８４，８９．

［４５］ 　 董志浩，原现军，闻爱友，等．添加乳酸菌和发酵底物

对桑叶青贮发酵品质的影响［ Ｊ］ ．草业学报，２０１６，
２５（６）：１６７－１７４．

［４６］ 　 陆亚珍，王恒昌，申远航，等．杏鲍菇菌糠的营养价值

评价及其在羊日粮中的应用效果［ Ｊ］ ．安徽农业科

学，２０１７，４５（３）：１１７－１１８，１６６．
［４７］ 　 ＧＨＯＬＡＭＩ⁃ＡＨＡＮＧＡＲＡＮ Ｍ，ＲＡＮＧＳＡＺ Ｎ，ＡＺＩＺＩ

Ｓ．Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｕｒｍｅｒｉｃ （Ｃｕｒｃｕｍａ ｌｏｎｇａ） ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ
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ｋｉｄｎｅｙ ｉｎ ｃｈｉｃｋｅｎ ａｆｌａｔｏｘｉｃｏｓｉｓ［ Ｊ］ ．Ｐｈａｒｍａｃｅｕｔｉｃａｌ Ｂｉ⁃
ｏｌｏｇｙ，２０１６，５４（５）：７８０－７８７．

［４８］ 　 ＶＥＲＨＥＥＣＫＥ Ｃ，ＬＩＢＯＺ Ｔ，ＭＡＴＨＩＥＵ Ｆ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｆ ａｆｌａｔｏｘｉｎ Ｂ１： ｃｕｒｒｅｎｔ ｓｔａｔｕｓ ａｎｄ ｆｕｔｕｒｅ
ａｄｖａｎｃｅｓ［ Ｊ］ ． Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｆｏｏｄ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ⁃
ｏｇｙ，２０１６，２３７：１－９．

［４９］ 　 ＡＤＥＢＯ Ｏ Ａ，ＮＪＯＢＥＨ Ｐ Ｂ，ＧＢＡＳＨＩ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｒｅ⁃
ｖｉｅｗ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｆ ａｆｌａｔｏｘｉｎｓ［ Ｊ］ ． Ｃｒｉｔｉ⁃
ｃａｌ Ｒｅｖｉｅｗｓ ｉｎ Ｆｏｏｄ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ，２０１７，５７
（１５）：３２０８－３２１７．

［５０］ 　 ＳＴＯＥＶ Ｓ Ｄ． Ｆｏｏｄｂｏｒｎｅ ｍｙｃｏｔｏｘｉｃｏｓｅｓ， ｒｉｓｋ ａｓｓｅｓｓ⁃
ｍｅｎｔ ａｎｄ ｕｎｄｅｒｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｈａｚａｒｄ ｏｆ ｍａｓｋｅｄ ｍｙｃｏｔｏｘ⁃
ｉｎｓ ａｎｄ ｊｏｉｎｔ ｍｙｃｏｔｏｘｉｎ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｒ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ［ Ｊ］ ．Ｅｎｖｉ⁃
ｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｔｏｘｉｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｐｈａｒｍａｃｏｌｏｇｙ， ２０１５， ３９
（２）：７９４－８０９．

［５１］ 　 ＭＡＲＥＳＣＡ Ｍ．Ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｇｕｔ ｔｏ ｔｈｅ ｂｒａｉｎ：ｊｏｕｒｎｅｙ ａｎｄ
ｐａｔｈｏｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｏｏｄ⁃ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｔｒｉ⁃
ｃｈｏｔｈｅｃｅｎｅ ｍｙｃｏｔｏｘｉｎ ｄｅｏｘｙｎｉｖａｌｅｎｏｌ ［ Ｊ ］ ． Ｔｏｘｉｎｓ，
２０１３，５（４）：７８４－８２０．
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ｓｕｂｓｔｒａｔｅ （ＰＥＳＭＳ） ａｎｄ ｉｍｐｒｏｖｅ ｉｔｓ ｆｅｅｄｉｎｇ ｑｕａｌｉｔｙ． Ｔｈｅ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ⁃ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｓｔｒａｉｎｓ ｗｅｒｅ ｓｃｒｅｅｎｅｄ ｏｕｔ ｆｒｏｍ
ＰＥＳＭＳ， ａｎｄ ｍｉｘｅｄ ｗｉｔｈ Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ ａｎｄ Ｐｅｄｉｏｃｏｃｃｕｓ ａｃｉｄｉｌａｃｔｉｃｉ ｔｏ ｆｅｒｍｅｎｔ ＰＥＳＭＳ． Ｔｈｅ １０
ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ ＰＥＳＭＳ ｗｅｒｅ ｓｃｒｅｅｎｅｄ ｂｙ Ｐｌａｃｋｅｔｔ⁃Ｂｕｒｍａｎ ｄｅｓｉｇｎ （ＰＢＤ） ｗｉｔｈ ｔｈｅ
ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｔｈｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｎｅｕｔｒａｌ ｄｅｔｅｒｇｅｎｔ ｆｉｂｅｒ （ＮＤＦ） ． Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ＰＢＤ ｒｅｓｕｌｔｓ， ｔｈｅ ｓｔｅｅｐｅｓｔ
ｃｌｉｍｂｉｎｇ ｔｅｓｔ （ＳＣＴ） ａｎｄ Ｂｏｘ⁃Ｂｅｈｎｋｅｎ ｄｅｓｉｇｎ （ＢＢＤ） ｗｅｒｅ ｄｅｓｉｇｎｅｄ ｔｏ ｆｕｒｔｈｅｒ ｏｐｔｉｍｉｚｅ ｔｈｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｆａｃ⁃
ｔｏｒｓ． Ｔｈｅ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌ ｏｆ ＰＥＳＭＳ ｗａｓ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄ， ａｎｄ ｔｈｅ ｏｐｔｉｍａｌ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ
ｂｙ ｓｏｌｖｉｎｇ ｔｈｅ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ｅｑｕａｔｉｏｎ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ：１） ｔｈｒｅｅ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ⁃ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｓｔｒａｉｎｓ ｗｅｒｅ
ｓｃｒｅｅｎｅｄ， Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ， Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｎｉｇｅｒ ａｎｄ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｒｅｅｓｅｉ． Ａｍｏｎｇ ｔｈｅｍ， Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ ａｎｄ Ａｓ⁃
ｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｎｉｇｅｒ ｃａｎ ｂｅ ａｄｄｅｄ ａｓ ｆｅｅｄ ｉｎ ｔｈｅ Ｃａｔａｌｏｇｕｅ ｏｆ Ｆｅｅｄ Ａｄｄｉｔｉｖｅｓ Ｖａｒｉｅｔｉｅｓ （２０１３） ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ ｂｙ ｔｈｅ Ｍｉｎ⁃
ｉｓｔｒｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｐｅｏｐｌｅ’ ｓ Ｒｅｐｕｂｌｉｃ ｏｆ Ｃｈｉｎａ， ａｎｄ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ａｓ ｆｏｌｌｏｗ⁃ｕｐ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｔｅｓｔ ｓｔｒａｉｎｓ． ２）
Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｓｕｒｆａｃｅ ｍｅｔｈｏｄｏｌｏｇｙ （ＲＳＭ） ｗａｓ ｉｍｐｌｅｍｅｎｔｅｄ ｔｏ ｏｐｔｉｍｉｚｅ ｔｈｅ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ ＰＥＳＭＳ． Ｔｈｅ
ｏｐｔｉｍｕｍ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ １．９４∶１．００ ｆｏｒ ｔｈｅ ｖｏｌｕｍｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ ｔｏ Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ Ｎｉｇｅｒ，
４．７％ ｆｏｒ ｔｈｅ ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ⁃ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｔｒａｉｎｓ， １０．４％ ｆｏｒ ｔｈｅ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｏｆ ｂｒａｎ， ４６．１％ ｆｏｒ
ｔｈｅ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｃｏｎｔｅｎｔ， ａｎｄ ｔｈｅ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｔｉｍｅ ｗａｓ ８ ｄａｙｓ． Ｕｎｄｅｒ ｔｈｅｓｅ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ， ｔｈｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ
ＮＤＦ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｍｏｄｅｌ ｗａｓ ２１．８６％， ａｎｄ ｔｈｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ＮＤＦ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ ｔｅｓｔ ｗａｓ
２１．０８％． Ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｍｏｄｅｌ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｖａｌｕｅｓ （Ｐ＞０．０５）， ａｎｄ ｔｈｅ
ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ＮＤＦ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｂｙ １５．３３％ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈａｔ ｂｅｆｏｒｅ ｏｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎ． ３） Ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｏｐｔｉｍｕｍ
ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ， ｔｈｅ ｎｕｔｒｉｔｉｖｅ ｖａｌｕｅ ｏｆ ＰＥＳＭＳ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ． Ｔｈｅ ｄｒｙ ｍａｔｔｅｒ ｒｅｃｏｖｅｒｙ ｒａｔｅ
（ＤＭＲ）， ｃｒｕｄｅ ｐｒｏｔｅｉｎ， ｅｔｈｅｒ ｅｘｔｒａｃｔ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ａｎｄ ｖｉａｂｌｅ Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｇｒｏｕｐ ｗｅｒｅ ｓｉｇ⁃
ｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｏｆ ｒａｗ ｍａｔｅｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ ａｎｄ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｇｒｏｕｐ ｗｉｔｈｏｕｔ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｌｉｑｕｉｄ （Ｐ＜０．０５），
ＮＤＦ ａｎｄ ａｃｉｄ ｄｅｔｅｒｇｅｎｔ ｆｉｂｅｒ （ＡＤＦ） ｃｏｎｔｅｎｔｓ ａｎｄ ｐＨ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｏｆ ｒａｗ ｍａｔｅｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ
ａｎｄ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｇｒｏｕｐ ｗｉｔｈｏｕｔ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｌｉｑｕｉｄ （Ｐ＜０．０５）， ａｎｄ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｃｏｕｌｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｒｅｄｕｃｅ ｔｈｅ
ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ａｆｌａｔｏｘｉｎ Ｂ１ （ＡＦＢ１） （Ｐ＜０．０５）， ｂｕｔ ｈａｄ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｄｅｏｘｙｎｉｖａｌｅｎｏｌ
（ＤＯＮ） ａｎｄ ｚｅａｒａｌｅｎｏｎｅ （ＺＥＮ） （Ｐ＞０．０５） ． Ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｍｙｃｏｔｏｘｉｎｓ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ
ｗｅｒｅ ｉｎ ａｃｃｏｒｄａｎｃｅ ｗｉｔｈ ｔｈｅ Ｈｙｇｉｅｎｉｃａｌ Ｓｔａｎｄａｒｄ ｆｏｒ Ｆｅｅｄｓ （ＧＢ １３０７８—２０１７） ． Ｔｈｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｓｕｒｆａｃｅ ｍｅｔｈｏｄ
ｉｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｏｐｔｉｍｉｚｅ ｔｈｅ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ⁃ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｓｔｒａｉｎｓ， ｗｈｉｃｈ ｃａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｒｅ⁃
ｄｕｃｅ ｔｈｅ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ＰＥＳＭＳ， ａｎｄ ｉｍｐｒｏｖｅ ｔｈｅ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎａｌ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｆｅｅｄｉｎｇ． Ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｍｙｃｏｔｏｘｉｎ
ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｃｏｎｆｏｒｍ ｔｏ ｔｈｅ Ｈｙｇｉｅｎｉｃａｌ Ｓｔａｎｄａｒｄ ｆｏｒ Ｆｅｅｄｓ．［Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ Ｎｕ⁃
ｔｒｉｔｉｏｎ， ２０１９， ３１（１０）：４８０２⁃４８１６］
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