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摘  要: 目的  优化菜籽粕硫甙降解工艺, 并研究生物发酵过程中优势菌株对硫甙的降解动力学。方法  以

菜籽粕为原料 , 以实验室自筛菌种 B38(鉴定为短小芽孢杆菌 Bacillus pumilus)与商业菌株 (植物乳杆菌

LP21825、枯草芽孢杆菌 BS20445)进行复配, 确定最佳硫甙降解菌株组合, 进一步优化硫甙降解工艺, 并对降

解率进行拟合, 选用 Logistic 方程来适配发酵过程中硫甙浓度的变化。结果  结果表明 B38+BS20445 为最佳

菌株组合, 确定最佳硫甙降解工艺为料液比 1:1.5 (g:mL), 发酵时间 48 h, 接种量 10%, 此时硫甙降解率为

56.66%, 并且菜籽粕经发酵后蛋白含量与酸度均有所增加。硫甙生物降解过程符合 Logistic 动力学方程, 其

R2 大于 0.99, 表明拟合性良好, 进一步说明模型能够很好地描述和预测菜籽粕硫甙的降解过程。结论  菌种

复配发酵能提高菜籽粕硫甙降解率, 降低菜籽粕毒性, 为菜籽粕的应用提供重要理论基础。 
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ABSTRACT: Objective  To optimize the degradation process of glucosinolates in rapeseed meal and study the 

degradation kinetics of glucosinolates by dominant strains during biological fermentation. Methods  Using rapeseed 

meal as raw material, a laboratory self screened strain B38 (identified as Bacillus pumilus) was mixed with commercial 

strains (Lactobacillus plantarum LP21825, Bacillus subtilis BS20445) to determine the optimal combination of 

glucosinolates degrading strains. The glucosinolates degradation process was further optimized, and the degradation rate 

was fitted. Logistic equations were used to adapt to changes in glucosinolates concentration during the fermentation 

process. Results  The result showed that B38+BS20445 was the optimal strain combination, and the optimal 

glucosinolates degradation process was determined as follows: Material liquid ratio 1:1.5 (g:mL), fermentation time 48 

hours, inoculation amount 10%. At this time, the glucosinolates degradation rate was 56.66%, and the protein content 
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and acidity of rapeseed meal increased after fermentation. The biodegradation process of glucosinolates conformed to 

the logistic kinetic equation, with an R2 greater than 0.99, indicating good fitting. This further indicated that the model 

could effectively describe and predict the degradation process of glucosinolates in rapeseed meal. Conclusion  The 

mixed fermentation of strains can improve the degradation rate of glucosinolates in rapeseed meal, reduce the toxicity of 

rapeseed meal, and provide an important theoretical basis for the application of rapeseed meal. 

KEY WORDS: glucosinolate; rapeseed meal; solid fermentation; strain recombination; degradation kinetics 
 
 

0  引  言 

菜籽粕是油菜籽经预压浸出提取油脂后所得的副产

品, 21 世纪以来其产量逐年升高[1]。菜籽粕中粗蛋白含量

为 35%~45%, 真蛋白含量为 83%~87%[2]。菜籽粕蛋白主要

由 12S球蛋白和 2S白蛋白构成, 其营养指标如蛋白质净利

用率和生物价均优于大豆蛋白[3], 同时蛋白氨基酸构成合

理, 富含赖氨酸、蛋氨酸等限制性氨基酸。菜籽蛋白营养

价值和功能特性已被广泛接受, 但目前国内外仍无工业化

产品, 这是由于菜籽粕中含有硫甙(glucosinolate, GS)及其

降解产物如噁唑烷硫酮(oxazolidine thione, OZT)、异硫氰

酸酯(isothiocyanate, ITC)、硫氰酸盐(thiocyanate, TC)和腈

(nitrile)以及粗纤维、植酸、单宁、芥子碱等多种抗营养因

子, 严重影响菜籽粕的营养性和适口性[4]。 

硫甙全称是硫代葡萄糖苷, 几乎存在于所有十字花

科植物的体内, 根据侧链氨基酸来源的不同, 被分为脂肪

族、芳香族和吲哚族硫甙 3 大类, 但它们的基本结构相

同。硫甙对人体具有一定的药用价值, 但其也是菜籽粕中

主要的抗营养因子之一, 其含量可以达到 4%~6%[5]。硫

甙主要存在于菜籽粕柔软的组织中, 在菜籽粕中的平均

含量为 60 μmoL/mg[6]。菜籽粕中抗营养因子的降解产物对

动物机体有很大的毒害作用, 会伤害到动物的肝脏、肾脏

等器官, 对生殖健康影响极大, 严重限制了菜籽粕的推广

应用。实现低毒性菜籽蛋白的工业化生产, 对于当今饲料

行业蛋白紧缺的现状将有极大的改善。因此对菜籽粕中的

硫甙进行降解处理是提高菜籽粕饲料价值的关键。 

国内外已对菜籽粕脱毒方法进行了大量的研究, 主

要有物理、化学、遗传育种和微生物 4 种脱毒方法[7], 在

提高菜粕的利用率方面获得了较好的成效。物理脱毒法相

对简便, 但是不能完全除去菜粕中的有害物; 化学脱毒法

是利用物质具有特定的毒性对其进一步降解, 并根据酸碱

中和及溶解等方法去除其原有的毒性; 遗传育种法是从基

因层面出发, 进一步改变菜粕中的抗营养物质; 而微生物

脱毒法是利用微生物生长速率快、种类繁多、数量大、适

应能力强、容易培养的优点, 该方法不仅可以降解硫甙和

其他物质, 微生物通过自身的代谢机制, 还可以提升菜粕

的香味, 同时增加蛋白质含量。 

随着近几年研究的深入, 微生物脱毒相比于其他方

法(物理、化学等)具有高效、环境污染小、成本低等优点[8], 

目前国内外多采用枯草芽孢杆菌、白地霉菌、曲霉菌等菌[9]

进行菜籽粕的脱毒发酵。针对菜籽粕中抗营养因子对微生

物选择性有限和抵抗性强的问题, 可以利用多种不同的微

生物菌株或菌种复配, 实现菌株之间的协同作用, 增加菌株

或菌种的适应性范围, 提高降解效率[10], 但目前关于此方

面的研究相对较少。前期预实验研究从腐烂菜籽粕中进行分

离纯化筛选得到多种菌株, 其中 B38 在料液比 1:1.5 (g:mL, 

下同)、接种量 10%和发酵时间 36 h 条件下, 硫甙降解率为

22.75%, 发酵较为稳定 , 菌种鉴定结果为短小芽孢杆菌

(Bacillus pumilus, BP)。本研究从购买的优良商业菌种植物

乳杆菌 (Lactobacillus plantarum, LP) 、枯草芽孢杆菌

(Bacillus subtilis, BS)、粘红酵母菌(Rhodotorula glutinis, RG)

和蜡样芽孢杆菌(Bacillus cereus, BC)中筛选出降解率高的

菌种和自筛菌种 B38 进行菌种复配, 并采用了单因素实验

和正交实验, 研究不同菌种复配方案以及发酵工艺参数对

菜籽粕中硫甙降解率的影响, 并于最优发酵工艺条件下构

建动力学模型, 以期为实现菜籽粕资源的高效利用提供理

论支持和技术指导。 

1  材料与方法 

1.1  材料与试剂 

菜籽粕(含水量 13.42%, 硫甙含量 28.51 μmoL/g, 过

60 目筛网, 华杂四号, 武汉集思仪器设备有限公司); 植物

乳杆菌 LP (CICC21825)、枯草芽孢杆菌 BS (CICC20445)、粘

红酵母菌 RG (CICC32765)、蜡样芽孢杆菌 BC (CICC63301) 

(中国工业微生物菌种保藏管理中心)。 

酵母膏(固性物≥70%, 氮含量≥7.2%)、胰蛋白胨、

氯化钠(纯度 99%)、琼脂粉、牛肉膏(固性物≥75%, 总氮

≥13%)、吐温80(北京索莱宝科技有限公司); K2HPO4(纯度99%, 

南京化学试剂股份有限公司); 葡萄糖(纯度 99%)、乙酸钠、硫酸

镁、硫酸锰、羧甲基纤维素钠 (carboxymethylcellulose-Na, 

CMC-Na)(分析纯)(天津市科密欧化学试剂有限公司); 柠

檬酸二铵(分析纯, 江苏天华药业股份有限公司); 氯化钯

(纯度 98%, 上海阿拉丁生化科技股份有限公司)。 

LB 液体培养基(酵母膏 0.5%、胰蛋白胨 1%、氯化钠

1%, pH 7.4)、LB 固体培养基(液体培养基基础上加入琼脂

粉 1.5%~2.0%)、MRS 液体培养基(蛋白胨 10 g、酵母膏 4 g、
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牛肉膏 5 g、葡萄糖 20 g、K2HPO4 2 g、乙酸钠 5 g、柠檬

酸二铵 2 g、硫酸镁(七水)0.2 g、一水硫酸锰 0.05 g、吐温

80 1 g、pH 6.2)、MRS 固体培养基(MRS 液体培养基基础

上加入固体琼脂 18 g)(实验室配制)。 

1.2  仪器与设备 

GZX-9070MBE 电热鼓风干燥机(上海博迅实业有限

公司医疗设备厂); L5S 紫外-可见分光光度计(上海仪电分

析仪器有限公司); LDZM-80KCS 立式压力蒸汽灭菌器(上

海中安医疗器械厂); SHP-150E 生化培养箱(上海培因实验

仪器有限公司); SHZ-82A 星气浴恒温振荡器(太仓市华美

生化仪器厂); SW-CJ-2FD 双人单面净化工作台(苏州净化

设备有限公司); XH-C 旋涡混合器(常州繁华设器制造有限

公司); BCD-215KALM 电冰箱(青岛海尔股份有限公司); 

AE11003 电子分析天平(精度 0.0001 g, 长沙湘仪天平仪器

设备有限公司)。 

1.3  方  法 

1.3.1  菌株鉴定 

将菌株 B38 送至武汉天一辉远生物科技有限公司测

序, 对测序结果进行分子鉴定, 拼接序列在 NCBI 核酸数

据库中进行 Blast 比对, 查找同源相似性较高的序列。 

1.3.2  筛选菌种发酵条件 

单菌株(BS20445、LP21825、RG32765 和 BC63301)和

B38、装载量 10 g/250 mL、料液比为 1:1.5 (g:mL)、接种量为

10%、发酵时间为 36 h、发酵培养箱温度为 37℃, 每 12 h 进行

一次翻料, 发酵结束后放置于 55℃的烘箱, 烘干时间为 12 h。 

1.3.3  硫甙含量测定 

氯化钯法: 准确称取发酵后的菜籽粕 0.1 g(精确到

0.0001 g), 加入到 10 mL 的试管中, 然后加入 10 mL 85℃

的蒸馏水使微生物和酶失活。涡旋 30 s 后静置 15 min, 待

溶液的温度冷却至室温并过滤。取滤液 0.5 mL 置于 10 mL

试管中, 加入 2 mL 0.1% CMC-Na和 1 mL 8 mmoL/L PbCl2, 

利用涡旋混匀, 将混合后的溶液放置于 24℃培养箱里, 显

色反应 2 h。以 PbCl2 和 CMC-Na 作参比, 在 540 nm 波长

下测定吸光度值, 代入公式(1)~(2)计算硫甙含量及硫甙降

解率[11]。  

硫甙含量=185.2×OD540+0.2     (1) 

硫甙降解率/%= 

100%
原液硫甙含量 实验后硫甙含量

原液硫甙含量


   (2) 

1.3.4  高效硫甙降解单菌株筛选 

单菌株的筛选 : 选用 4 种较为理想的商业菌株

(BS20445、LP21825、RG32765 和 BC63301)和 B38 分别进

行单菌发酵, 选取硫甙降解率较高的菌株。 

1.3.5  复合菌株筛选 

采用 BS20445+B38、B20445+LP21825、LP21825+B38

和 BS20445+LP21825+B38 4 种复配方案以等比例混菌发

酵, 测定硫甙降解率。选取降解率最高的复合菌株作为后

续实验的研究对象, 进行单因素实验和正交实验。 

1.3.6  菜粕发酵单因素实验研究 

在料液比[1:0.5、1:1.0、1:1.5、1:2.0、1:2.5、1:3.0 (g:mL)]、

发酵时间(36、48、60、72、84、96 h)、接种量(5%、10%、

15%、20%、25%、30%)、初始 pH (5.5、6.0、6.5、7.0、

7.5、8.0)、装载量(10、20、30、40、50、60 g/250 mL)下

分别进行实验。 

1.3.7  优化设计 

在单因素实验的条件下, 确定主要效应因素为料液

比、接种量和发酵时间, 其他次要因素皆为最适值, 如: pH 

7.4, 装载量 10 g, 故在最优条件下, 实验因子水平及编码

设计见表 1。 

 
表 1  实验因子水平及编码设计 

Table 1  Experimental factor level and coding design 

变量 水平 

A 接种量/% 5 10 15 20 25 

B 发酵时间/h 36 48 60 72 84 

C 料液比(g:mL) 1:0.6 1:0.9 1:1.2 1:1.5 1:1.8 

 
以硫甙降解率为考察指标, L9(3

4)正交实验表见表 2。 

 
表 2  正交实验表 

Table 2  Table of orthogonal experiments 

水平 A 接种量/% B 发酵时间/h C 料液比(g:mL) 

1 10 48 1:1.2 

2 15 60 1:1.5 

3 20 72 1:1.8 

 
1.3.8  菜粕发酵粗蛋白测定研究 

按照 GB 5009.5—2016《食品安全国家标准 食品中蛋

白质的测定》测定蛋白质的含量。 

1.3.9  菜粕发酵 pH 和酸度测定 

取发酵前和发酵后样品各 10 g, 加蒸馏水 90 mL, 于

摇床上 100 r/min 振荡 30 min, 测其 pH。混合液过滤, 取

10 mL 滤液, 加入 2 滴酚酞指示剂, 用 0.1 moL/L NaOH 标

准液滴定至微红色, 30 s 不褪色即为终点, 记录消耗的

NaOH 体积, 通过公式(3)测定酸度: 

酸度/%=(C×V×K)/M×100%    (3) 

式中, C: 标准 NaOH 溶液的浓度, mol/L; V: 滴定待测样消耗

NaOH标准溶液的体积, mL; K: 换算系数, 即1 mmoL氢氧化

钠相当于酸的质量, g; M: 样品质量, g。 

1.3.10  菜粕发酵菌落总数测定研究 

稀释平板法: 无菌条件下, 取 1 mL 不同浓度稀释液

注入培养皿, 倒入 45℃的LB固体培养基中, 混匀, 冷却后

倒置于 37℃恒温培养箱培养 48 h, 计菌落数[12]。 
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1.3.11  发酵动力学模型研究 

在正交实验的优化方案条件下 , 以料液比 1:1.5 

(g:mL)、接种量 10%、发酵时间(0、6、12、18、24、30、

36、42、48、60、72、84、96 h)下分别进行实验。 

1.3.12  发酵动力学模型的建立 

根据硫甙浓度的变化, 选用 Logistic 曲线来描述复合

菌的生长过程, 其方程如公式(4):  

X(t)=   (4) 

式中, X(t)为菌数, lg(CFU/mL); A1 为菌体数量初始值, A2 为

菌体数量最终值; p 代表幂值, X0 为中心值, 用于模拟混合

菌在菜粕中生长情况。 

1.4  数据处理 

采用 IBM SPSS 26 和 Origin 2021 统计软件进行数

据分析, 所有指标的测定均重复 3 次, 组间均值比较用

单因素方差分析 , 结果用平均值±标准误差表示 , 采用

Microsoft Excel 2010 进行数据处理和作图, P<0.05 被认为

具有显著性差异。 

2  结果与分析 

2.1  分子生物学鉴定结果 

经聚合酶链反应(polymerase chain reaction, PCR)扩增, 

进行琼脂糖凝胶电泳检测(1%浓度), 16S 位点扩增电泳抽

检胶图如图 1 所示, B38 显示出单一明亮且清晰的条带, 扩

增产物的片段大小为 600 bp 左右, 选择电泳条带符合理论

目的大小的良好 PCR 产物进行 Sanger 测序, 利用 Blast 将

菌株的 16S PCR 的测序产物在 NCBI 上数据库中已知序列

进行比对, 结果与短小芽孢杆菌基因(Bacillus pumilus)相

似度为 100%, 说明菌株 B38 为短小芽孢杆菌。 
 

 
 

注: M 为 Marker。 

图 1  16S 位点扩增电泳抽检胶图 

Fig.1  16S site amplification electrophoresis sampling gel map 

2.2  高效硫甙降解菌株筛选 

单菌株发酵结果见表 3。 

 
表 3  单菌株发酵 

Table 3  Single strain fermentation 

分组 菌株 硫甙含量/(μmoL/g) 硫甙降解/% 

1 空白 28.51±0.029a — 

2 BS20445 19.84±0.48e 31.67±0.165a

3 LP21825 20.38±0.29d 29.78±1.02b 

4 B38 22.43±0.17c 22.75±0.59c 

5 BC63301 23.24±0.19b 19.96±0.66d 

6 RG32765 23.11±0.21b 20.39±0.70d 

注: —表示无此项; 上标不同字母表示组间具有显著差异, P<0.05, 

下同。 

 
由表 3 可得, 在初始条件料液比 1:1.5 (g:mL)、接种量

10%和发酵时间为 36 h 的条件下, BS20445、LP21825 以及

B38 的硫甙降解能力较强, 这 3 株菌种用于后续菌种复配。   

 

2.3  复合菌株筛选 

复合菌株发酵结果见表 4。 

 
表 4  复合菌株发酵 

Table 4  Composite strain fermentation 

菌株 硫甙降解率/% 

BS20445+B38 37.43±1.11a 

LP21825+B38 27.22±1.07d 

BS20445+LP21825 32.32±0.27c 

BS20445+LP21825+B38 35.51±0.49b 

 
由表 4 可知, 复合菌种组合中含有 BS20445 的发酵组

合, 其硫甙的降解率都超过了 30%, 由此可见, BS20445 是

用于菜籽粕中硫甙降解的优势菌株; 由 BS20445 和 B38 的

所组成的复合菌种的硫甙降解能力最强, 降解率为 37.43%, 

可作为后续发酵菌株组合。 

2.4  单因素实验 

发酵过程中不同单因素条件下对硫甙降解率的影响如

图 2。接种量增加会增加菌种的数量, 提高降解反应的速

率 ,  而接种量过高会引起菌种之间的竞争和抑制作用 , 

导致降解率下降, 由图 2A 确定固体发酵最适接种量为

15%时, 硫甙降解率为 31.05%; 随着发酵时间的增加, 菌

种代谢活性增强, 降解率逐渐提高。当发酵时间过长时, 

营养物质可能会逐渐耗尽, 导致菌种的生长和代谢活性受

到限制, 从而降解率下降, 由图2B确定最适发酵时间为60 h, 

硫甙降解率为 32.32%; 料液比增大, 底物浓度也会增大, 
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注: 不同字母表示组间具有显著差异, P<0.05, 下同。 

图 2  发酵过程中不同单因素条件对硫甙降解率的影响 

Fig.2  Effect of different single-factor conditions on the degradation rate of thiolate during fermentation 
 

降解反应可以更充分地进行, 当料液比过高时, 营养物质

的供应可能不足, 限制了微生物的生长和降解活性, 从而

降解率下降。由图 2C确定最适料液比为 1:1.5 (g:mL)时, 硫

甙降解率为 31.69%。   

2.5  正交实验 

正交实验结果及分析见表 5。 
 

表 5  正交实验结果及分析 
Table 5  Results and analysis of orthogonal experiments 

水平 A B C 硫甙降解率/%

1 1 1 1 52.74 

2 1 2 2 50.19 

3 1 3 3 39.98 

4 2 1 2 61.67 

5 2 2 3 34.24 

6 2 3 1 22.12 

7 3 1 3 34.88 

8 3 2 1 48.27 

9 3 3 2 42.53 

K1 142.9 149.3 123.1  

K2 118.0 132.7 154.4  

K3 125.7 104.6 109.1  

k1 47.64 49.76 41.04  

k2 39.34 44.23 51.46  

k3 41.89 34.88 36.36  

极差 R 24.9 44.7 45.3  

优方案 A1 B1 C2  

 

从表 5 的极差 R 分析可得, RC>RB>RA, 因此可以说明

料液比对硫甙的降解率影响最大, 其次为时间, 影响最小

的为接种量, 最佳工艺条件为 A1B1C2, 即最佳条件应该为

接种量 10%、时间为 48 h、料液比为 1:1.5 (g:mL), 此时硫

甙降解率为 55.68%。而正交实验预测值为 54.74%, 实际值

和预测值相差不大, 说明预测模型具有较好的准确性和预

测能力, 同时也反映了实验设计的可靠性。 

以方案 A1B1C2 再次进行实验, 分别在 0、6、12、18、

24、30、36、42、48、60、72、84、96 h 测硫甙的降解率。

硫甙降解率随时间变化的趋势图如图 3 所示。 

 

 
 

图 3  硫甙降解率随时间变化的趋势图 

Fig.3  Trend plot of the degradation rate over time 

 
如图 3 可知, 在初始条件料液比 1:1.5 (g:mL)、接种量

10%、发酵时间 0~48 h 的条件下, 发酵至 24 h 时, 降解率

为 30.98%, 此后随着发酵时间延长, 硫甙降解率均有不同

程度增加, 36 h 和 48 h 分别为 47.11%和 56.66%, 在 48 h

时 , 硫甙的降解率达到最大。经验证两次实验 , 确认

A1B1C2 为最优方案。 

2.6  发酵对菜粕质量指标的影响 

菜粕发酵过程中的质量指标见表 6。由表 6 可知, 菜

籽粕经复合菌发酵后 , 粗蛋白质含量从 38.74%上升至

40.70%和 41.35%, 分别增加了 1.96 %和 2.61%, 增加趋势

符合硫甙降解率的增长趋势, 粗蛋白质含量的增加表明发

酵后的菜粕蛋白质营养价值也会升高。在发酵前期(0~48 h), 

pH 从 7.57 下降至 5.42, 酸度从 0.90%增加至 1.30%, 此后

pH持续下降, 而酸度持续升高, 但变化较平缓, 发酵至96 h时, 

pH 和酸度分别达到 5.34 和 2.69%, 说明适当的 pH 有利于
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菌种的生长和代谢活性, 酸度的增加能促使硫甙分解, 提

高发酵菜粕的保鲜性。菌落总数的增长情况与硫甙降解率

的增长相似, 在前 48 h 内随着发酵时间的延长, 菌落总数

有不同幅度的增加并达到最大值。 

 
表 6  质量指标 

Table 6  Qualitative index 

发酵时间 
/h 

pH 酸度/% 粗蛋白质/% 
菌落总数

/(CFU/mL) 

0 7.57±0.19a 0.90±0.67c 38.74±0.67b 4.10×106±0.24a

48 5.42±0.22b 1.30±0.58b 40.70±0.47a 2.54×107±0.16b

96 5.34±0.31b 2.69±0.62a 41.35±0.25a 1.72×107±0.31c

 

2.7  硫甙降解动力学模型 

经过 Origin 2021 非线性拟合, Logistic 模型拟合硫甙

降解率随时间的变化如图 4 所示。 

 

 
 

图 4  Logistic 模型拟合硫甙降解率随时间的变化 

Fig.4  Logistic model fit to the change of thioside degradation  
rate over time 

 
根据硫甙浓度变化实验数据及动力学模型, 求得硫

甙降解动力学方程见表 7。 

 
表 7  硫甙降解动力学方程 

Table 7  Kinetic equation of thioside degradation 

绘图 硫甙降解率 

模型 Logistic 
 

方程 
 
 

参数 
 
 

X(t)=  

A1=1.02217 

A2=78.44493 

p=2.09092 

 R2=0.994 

动力学方程 X(t)=  

硫甙作为复合菌发酵过程中的消耗产物, 菌体浓度和

降解速率都有关系。由图 4 可知在 0~48 h 的发酵时间范围

内实验数据与模型计算曲线趋势基本能够拟合, R2 大于 0.99, 

所选模型能够描述发酵过程硫甙降解的变化。接种复合菌菌

株 12 h 后, 菌株数量大幅度增长,复合菌能在菜粕中较好生

长, 其生长符合 Logistic 模型; 计算值与实验值拟合良好, 

证明模型在描述硫甙降解过程具有较高的可靠性和预测能

力, 并且模型可以用来预测不同时间点的硫甙降解程度[13]。

表明应用Logistic方程描述复合菌在菜籽粕中降解硫甙的情

况可行且较为简便。 

3  讨  论 

3.1  菌株发酵对菜籽粕硫甙降解率的影响 

3.1.1  单菌发酵实验对菜籽粕硫甙降解率的影响 

本研究表明, 枯草芽孢杆菌对于菜籽粕固体发酵效

果明显优于其他单菌, 其硫甙的降解率达到 31.67%, 这和

李娜莉等[14]菜籽粕固态发酵及其理化性质的研究结果相

似, 其硫甙降解率 33.98%。菜籽粕经过植物乳杆菌、蜡状

芽孢杆菌处理后其抗营养因子含量均得到大幅度降低, 其

中植物乳杆菌的降解率高于蜡状芽孢杆菌, 在改善菜籽粕

营养品质方面植物乳杆菌效果优于蜡状芽孢杆菌, 这与邱

良伟等[15]的研究报道一致。 

3.1.2  混菌发酵实验对菜籽粕硫甙降解率的影响 

根据先前的研究表明, 复合菌种的硫甙降解率显著

高于单菌发酵的硫甙降解率[16]。本研究发现, BS20445 结

合 LP21825 硫甙的降解率达到最高为 32.32%, 这一结果

与前人的研究不一致, 胡永娜等 [17]利用枯草芽孢杆菌和

植物乳杆菌混菌组合发酵菜籽粕, 菜籽粕硫甙降解率达

到 56.44%, 其原因可能是接种量的不同以及固体发酵时

条件不同而导致的。BS20445 和 B38 进行复配的降解率

达到了 56.66%, 通过混合复配, 两者之间可能存在协同作

用, 相互促进生长和代谢, 增强降解能力, 这与王俊贤[18]利

用枯草芽孢杆菌和短小芽孢杆菌在研究控制桃果采后病

害方面的协同效应一致, 两种细菌复配处理可以显著减

轻桃果的病害发生率 [19], 并且对果实的贮藏期延长和保

持果实品质有积极影响。 

3.2  硫甙降解率变化分析 

硫甙的降解率随料液比出现先上升后下降的趋势 , 

这与肖萌 [20]利用益生菌混合发酵菜籽粕及其营养特性

的研究的结果现象一致, 推断其原因可能与微生物的新

陈代谢以及发酵基底的通透性有关, 微生物并没有自己

所特有的消化器官以及排泄器官, 营养物质和代谢产物

溶于水后才能被微生物以主动运输的方式通过细胞膜。

水对微生物的生命活动是必不可少的, 其直接参与了微
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生物的许多代谢反应并维持了微生物体内的酸碱平衡 , 

料液比高的时候 , 发酵基底透气性差 , 流质状态不理想

以及杂菌爆发, 微生物生长受到阻碍 [21‒22]; 料液比低的

时候 , 发酵基底容易结块 , 微生物缺乏生存条件且代谢

受到阻碍。 

硫甙的降解率随发酵时间出现先上升后下降的趋势, 

这与孙林[23]利用微生物固态发酵菜籽粕的研究的结果现

象一致 , 推断其原因可能与微生物的生长周期有关 , 在

60 h 之前, 微生物处于生长对数期, 代谢能力强, 对于物

质的需求大, 所以菜籽粕中硫甙的含量大幅度减小, 从而

导致硫甙的降解效率大幅度增加, 而 72 h 之后硫甙的降解

效率减小, 可能是微生物产生了与硫甙类似的次级代谢产

物, 或者是发酵基底其他微生物的代谢产物导致分解的硫

甙又重新被合成[24‒25]。 

硫甙的降解率随接种量出现先上升后下降的趋势 , 

推断其主要原因可能是随着接种量的增加, 菌种的总体

代谢强度有所增加 , 所以硫甙的降解率增加 , 但是当菌

群的密度达到一定的强度之后, 因为营养物质的量是固

定的以及发酵培养基的空间限制, 菌群之间就会产生竞

争, 菌体裂解速度加快, 从而导致发酵效果下降[26]。菜籽

粕发酵过程中微生物产生的丰富酶系对菜籽粕进行预消

化, 降低抗营养因子含量, 提高蛋白质的含量与质量, 并

显著提高酸度含量 , 改善适口性与风味 , 使其能够更好

地被动物消化吸收与利用[27]。 

3.3  动力学模型特征分析 

通过对复合菌正常发酵菜籽粕发酵特征的分析 , 

以及构建 Logistic 方程, 建立了描述发酵过程中菌体生

长、硫甙含量变化的动力学模型, 经模型验证实验情况

良好[28]。随着时间的增加, 硫甙的降解率逐渐升高, 可以

证明模型在描述硫甙降解过程中的变化趋势上是准确的, 

并且可以用来预测随着时间的推移硫甙降解程度的增加情

况[29]。微生物混菌固态发酵对菜籽粕营养价值的改善是各

菌株协同发酵的结果[30]。 

菜籽粕经微生物发酵后, 粗蛋白质含量得到了提高, 

菜籽粕总酸含量显著增加, 这是因为在枯草芽孢杆菌生长

代谢过程中消耗蛋白质和脂肪等营养物质的同时产生了大

量的乳酸和不饱和脂肪酸类物质[31]。此外, 酸香味可以缓

解动物因环境变化、饲料原料改变等应激产生的采食量下

降, 同时刺激动物的嗅觉器官, 进而促进采食量, 调节饲

粮适口性。但微生物发酵过程中影响因素的多变性, 使所

得发酵动力学模型在实际生产中可能无法完全反映微生物

发酵过程的复杂性和变异性[32‒33]。因此, 在今后实际应用

中需要对实际发酵过程进行多次优化以及对所建模型进行

修正和补充, 使模型更好更准确地对实际发酵过程进行预

测和控制。本研究提出了复杂体系发酵底物中的某种成分

消耗动力学模型研究方法, 并通过发酵中与该成分相关的

代谢指标来推出该成分在发酵中的消耗情况[34], 对以后复

杂发酵底物的某种成分消耗动力学的研究、发酵过程的工

艺控制具有重要的参考价值[35]。 

4  结  论 

本研究通过单菌和复合菌发酵, 以硫甙的降解率为

指标, 得出了 BS20445 与自筛菌株 B38 等比例时为优势组

合, 最优发酵条件下(接种量为 10%、时间为 48 h 和料液比

为 1:1.5)硫甙的降解率为 56.66%, 取得了比较理想的效果。

混菌发酵菜籽粕能够提高菜粕中粗蛋白质含量、降低 pH、

增加酸度, 同时菜粕硫甙降解率与混合菌数呈正相关, 构

建 Logistic 方程显示硫甙生物降解模型拟合良好。上述结

果说明, 混菌发酵使硫甙降解率达到最高, 且采用混菌发

酵可以更有效地降低菜籽粕中的抗营养因子含量, 该结果

符合实际, 从单菌发酵和复合菌发酵来看, 复合菌发酵之

间具有协同作用, 发酵效果更加明显。 
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