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摘　要　为有效利用废弃甘蔗渣，以微生物发酵来加快其转化，将甘蔗渣的起始含糖质量分数设置为２％、３％、

４％、５％、６％和７％，以接种乳酸菌复合系ＬＢＣ８作为接菌组，接种灭菌培养基作为对照组，研究了不同起始含糖

质量分数的甘蔗渣在这２种情况下发酵参数的变化及微生物多样性。结果表明：在整个发酵过程中接菌组ｐＨ较

对照组下降更明显，在发酵２０ｄ后，起始糖质量分数越高的处理，ｐＨ越低，最低为３．３；接菌组在糖质量分数为５％

以上时产乳酸明显，气味酸香，质地松软，感官品质较好；含糖质量分数为５％时可溶性糖、粗蛋白、粗纤维和粗灰分

质量分数分别为１．９３％、２．２６％、４１．１０％和４．４３％。而对照组产丁酸明显，产乳酸较少，发酵品质较差。变性梯度

凝胶电泳结果显示：接种组在起始含糖５％以上时乳酸菌优势条带较多，而对照组各质量分数的乳酸菌条带都较

少。综合以上结果分析得出：当甘蔗渣起始含糖达到５％以上时，接种乳酸菌复合系ＬＢＣ８对甘蔗渣进行发酵，可

以获得较好发酵品质的饲料。
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　　随着人民生活水平的不断改善，对畜产品的需

求也在不断提高，而目前饲料的主要原料为粮食，造

成了人畜争粮矛盾的日益突出。

甘蔗渣是制糖工业的主要副产品，我国海南、广

东、广西、福建和云南都是重要的产糖省份，每个糖

厂都库存着大量的甘蔗渣，这是一笔非常集中而又

数量较多的资源。甘蔗渣的主要成分为粗纤维，并

含有残留的糖分，经过适当的处理，可提供高达

２０％的反刍动物食粮
［１］，将甘蔗渣作为家畜饲料进

行开发和利用，可充分有效地利用废弃资源。然而，

长期以来，这些资源或被作为燃料烧掉或被直接废

弃，并未得到合理的开发和利用［２３］。

甘蔗渣中由于粗纤维含量高，质地粗糙，直接饲

喂适口性差，如何改善其适口性，提高其饲用价值就

成为研究中必须面对的问题。笔者曾通过乳酸菌复

合系发酵农作物秸秆，明显改善了秸秆作为饲料的

适口性［４６］。

乳酸菌制剂被认为具有安全、对环境无污染、对

农机具无腐蚀、并且价格低廉的优点［７８］。接种乳酸

菌于作物秸秆中可使其乳酸菌迅猛繁殖，产生大量

乳酸，使ｐＨ迅速降低，上述研究为甘蔗渣饲料转化

过程中适口性的提高提供了解决方案。微生物发酵

的另一个关键因子是可溶性糖。可溶性糖足量的情

况下，微生物发酵糖产乳酸、乙醇和甘油等风味物

质，使得饲料的发酵品质明显改善，适口性显著提

高；若可溶性糖量不足，则产生丁酸等严重降低发酵

品质的物质，最终导致发酵失败［８］。

目前，如何通过添加及调整发酵过程中的关键

因子微生物及可溶性糖获得高品质的甘蔗渣饲料的

报道很少，成为亟待解决的问题。本试验研究了起

始含糖质量分数不同的甘蔗渣在接种与不接种２种

情况下发酵参数的变化及微生物多样性，旨在获得

使甘蔗渣发酵的可溶性糖添加阈值，使甘蔗渣成功

发酵并降低其制作成本，为甘蔗渣向饲料转化提供

重要的理论参考。

１　材料与方法

１．１　供试材料

菌种及其培养：菌种选用本实验室从秸秆发酵

饲料中筛选的乳酸菌复合系ＬＢＣ８，该复合系主要

由发酵乳杆菌（犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊犳犲狉犿犲狀狋狌犿）、植物乳

杆菌（犔．狆犾犪狀狋犪狉狌犿）、犔．犘犪狀狋犺犲狉犻狊（未命名菌）、干

酪乳杆菌（犔．犮犪狊犲犻）和巴氏醋酸杆菌（犃犮犲狋狅犫犪犮狋犲狉

狆犪狊狋犲狌狉犻犪狀狌狊）组成。上述５种菌的组成比例为

３０．１７％、３５．８１％、１０．２６％、５．６４％和１８．１２％。菌

种用 ＭＲＳ培养液（１Ｌ中含蛋白胨１０ｇ、牛肉膏

１０ｇ、酵母粉５ｇ、Ｋ２ ＨＰＯ４２ｇ、柠檬酸二铵２ｇ、乙

酸钠５ｇ、蔗糖１０ｇ、葡萄糖５ｇ、糖蜜２ｍＬ、吐温８０

１ｍＬ、ＭｇＳＯ４·７Ｈ２Ｏ０．５８ｇ和 ＭｎＳＯ４·４Ｈ２Ｏ

０．２５ｇ，ｐＨ 调至６．２～６．４，１１５℃灭菌２０ｍｉｎ）厌

氧静置培养（３０℃），２４ｈ后供接种。

甘蔗渣：广西制糖厂制糖后产生的蔗渣。

１．２　试验设计

本试验分为试验组和对照组，分别向２组风干

的甘蔗渣中加纯水至含水率为７０％；加入蔗糖，使

其含糖质量分数分别达到２％、３％、４％、５％、６％和

７％。将培养好的乳酸菌复合菌系ＬＢＣ８按总重的

５％（质量分数）接种于试验组的糖各质量分数处理

中，均匀搅拌后，装满于１００ｍＬ的螺口瓶密封，３５

℃发酵。对照组糖各质量分数处理加等量培养基取

代乳酸菌复合菌系ＬＢＣ８，其他条件一致。观察２

组处理的发酵效果的不同以及各糖质量分数处理的

差别。分别于发酵后的第５、１０和２０天各取３次重

复待测定。

１．３　外观品质及狆犎测定

打开发酵瓶盖，记录色泽、手感和气味。再从发

酵瓶中部取发酵料０．５ｇ置于４．５ｍＬ无菌水中，振

荡后静置２０ｍｉｎ，取汁液０．２ｍＬ滴于ＨＯＲＩＢＡ微

量ｐＨ 计（ｍｏｄｅｌＢ２２１２，ＨＯＲＩＢＡ，Ｊａｐａｎ）测定。

１．４　挥发性发酵产物测定

取发酵物１ｇ，加２ｍＬ纯水，充分振荡静置后

挤汁液过０．２２μｍ 的滤膜，用气质联机（ＧＣＭＳ，

ｍｏｄｅｌＱＰ．５０５０，Ｓｈｉｍａｄｚｕ，Ｊａｐａｎ）测定其挥发性组

分。分析柱为ＣＰＣｈｉｒａｓｉｌＤｅｘＣＢ型毛细管柱（２５

ｍ×０．２５ｍｍ）；柱箱温度程序为５０℃２ｍｉｎ后以５

℃／ｍｉｎ速度升至１００℃，再以１５℃／ｍｉｎ速度升至

１９０℃，保持２ｍｉｎ，共１８ｍｉｎ；汽化温度１９０℃；检

测器温度２３０℃；检测器电压１．５ｋＶ；载气为氦气

６４ｋＰａ；流量３０ｍＬ／ｍｉｎ；进样方式为分流，分流比

１／２２，进样量为１μＬ。

１．５　化学成分测定

发酵后样品经６０℃、４８ｈ烘干以后粉碎，过４０

目筛用于化学成分的测定。可溶性糖 （ｗａｔｅｒ

ｓｏｌｕｂｌｅｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ，ＷＳＣ）的测定采用蒽酮比色
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法［９］，粗蛋白的测定用凯氏定氮法，粗纤维的测定用

酸碱洗涤法，具体的方法均按照文献［１０］中所介绍

的步骤进行。

１．６　犇犖犃的提取

ＤＮＡ的提取参照文献［１１］。

１．７　犘犆犚犇犌犌犈及犇犌犌犈条带序列分析

ＰＣＲ：选 用 引 物 ３５７ＦＧＣ （ＧＣ ｃｌａｍｐ５′

ＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ３′，其中 ＧＣｃｌａｍｐ序列

为 ５′ＣＧＣＣＣＧＣＣＧＣＧＣＧＣＧＧＣＧＧＧＣＧＧＧＧＣＧＧＧ

ＧＧＣＡＣＧＧＧＧＧＧ３′）和 ５１７Ｒ （５′ＧＴＧＣＣＡＧＣ

（Ａ／Ｃ）ＧＣＣＧＣＧＧ３′）
［１２］来扩增细菌１６ＳｒＤＮＡ

Ｖ３区域，供 ＤＧＧＥ 分析。ＰＣＲ 反应体系为（５０

μＬ）：模板 ＤＮＡ１０ｎｇ，１０×ＰＣＲＢｕｆｆｅｒ５μＬ，２５

ｍｍｏｌ／ＬＭｇＣｌ２３μＬ，２ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰ 混合液４

μＬ，４５μｍｏｌ／Ｌ３５７ＦＧＣ和５１７Ｒ各０．５μＬ，５Ｕ／

μＬＡｍｐｌｉＴａｑＧｏｌｄ０．２μＬ。ＰＣＲ反应条件，９５℃

预变性５ｍｉｎ，９３℃变性１ｍｉｎ，５２℃退火４５ｓ，７２

℃延伸１ｍｉｎ３０ｓ，共２９个循环，最后在７２℃下延

伸６ｍｉｎ。ＰＣＲ产物用２ｍｇ／ｍＬ的琼脂糖凝胶电

泳检测。

变性梯度凝胶电泳（ＤＧＧＥ）：采用ＤＣｏｄｅＴＭ系

统（ＢｉｏＲａｄ，Ｌａｂｏｒａｔｏｒｉｅｓ，Ｈｅｒｃｕｌｅｓ，ＣＡ，ＵＳＡ）。聚

丙烯酰胺梯度胶质量分数为６％～１２％，电泳缓冲

液为０．５×ＴＡＥ（２０ｍｍｏｌ／ＬＴｒｉｓＨＣｌｐＨ８．３，１０

ｍｍｏｌ／Ｌａｃｅｔｉｃａｃｉｄ，０．５ｍｍｏｌ／ＬＥＤＴＡ），变性剂

梯度为２０％～６０％（狑）［１００％的变性剂组成为尿素

７ｍｏｌ／Ｌ，甲酰胺４０％（体积分数）］，于恒定电压２００

Ｖ和６１ ℃下电泳５ｈ，ＳＹＢＲＧｒｅｅｎＩ（Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

Ｐｒｏｂｅｓ，Ｅｕｇｅｎｅ，Ｏｒｅ）染色３０ｍｉｎ，紫外凝胶成像系

统分析结果［１２］。从ＤＧＧＥ胶中回收的ＤＮＡ条带，

在相同反应条件下再次扩增，扩增产物经ＱＩＡｑｕｉｃｋ

ＰＣＲｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎｋｉｔ（ＱＩＡＧＥＮ）纯化，并检测为单

个条带后用于测序［１３］。测序反应使用 ＡＢＩＰＲＩＳＭ

Ｂｉｇ Ｄｙｅ Ｔｅｒｍｉｎａｔｏｒ Ｃｙｃｌｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ Ｒｅａｄｙ

Ｒｅａｃｔｉｏｎｋｉｔ（ＡｐｐｌｉｅｄＢｉｏｓｙｓｔｅｍｓ），在 ＡＢＩ３１３０ｘｌ

测序仪（ＡｐｐｌｉｅｄＢｉｏｓｙｓｔｅｍｓＪａｐａｎ）上测序，操作过

程按ＡｐｐｌｉｅｄＢｉｏｓｙｓｔｅｍｓ公司操作说明书进行。

２　结果与分析

２．１　发酵物的狆犎变化和外观品质的测定

甘蔗渣接种ＬＢＣ８发酵后ｐＨ变化如图１。发

酵５ｄ后，接种的不同起始糖质量分数甘蔗渣ｐＨ

均由原材料的５．７降至４．５以下，并表现出起始糖

质量分数越高ｐＨ下降幅度越大的趋势；未接种的

对照组也表现出这种起始糖质量分数高ｐＨ下降快

的规律，但在第５天时只有起始糖质量分数为６％

和７％２个处理ｐＨ 下降到４．５以下；从接菌组与

对照组的ｐＨ变化情况可以看出，在同一起始糖质

量分数下，接菌组的ｐＨ要明显低于对照组的ｐＨ，

这表明接种ＬＢＣ８后甘蔗渣饲料的ｐＨ 下降较同

一条件下不接菌的对照组更为迅速，并且从ｐＨ 下

降曲线上来看下降到同一水平时接菌组的起始糖质

量分数要更低；第２０天时对照组和接菌组各浓度的

ｐＨ都能保持稳定，但接菌组整体ｐＨ要明显低于对

照组，接菌组中起始糖质量分数７％时，ｐＨ 达到

３．３，为所有处理中的最低值。在微生物饲料发酵过

程中ｐＨ迅速下降可抑制杂菌的繁殖，减少养分损

失，抑制丁酸等产生而保持饲料品质［１４］。在本试验

图１　不同起始糖质量分数甘蔗渣发酵过程中的狆犎动态变化

Ｆｉｇ．１　ＣｈａｎｇｅｓｉｎｐＨｏｆｂａｇａｓｓｅｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔＷＳＣｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓｄｕｒｉｎｇｔｈｅｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ
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中，接菌并加相对高浓度糖的处理ｐＨ 下降更为迅

速，客观上保证了获得高品质的甘蔗渣饲料。

甘蔗渣经过２０ｄ的发酵后，接菌组和对照组感

官品质上存在明显差异（表１）。对照组各个起始糖

质量分数处理均有不同程度的霉变，发酵品质较差，

并且表现出起始糖质量分数越高霉变量越大，当起

始糖质量分数达到７％时，发酵２０ｄ时有２／３发生

霉变，这对于饲料发酵来说是很大的损失，起始糖

质量分数越高，营养物质越多，在抑菌性不强的发

酵环境中为腐败菌的滋生提供了营养源，使其大量

繁殖，从而影响了饲料的发酵品质；此外，接菌组

颜色发黄发亮，质地较松软且微有粘稠感，发出酸

甜香味；相反，对照组颜色发暗，质地较硬，并发

出刺激性气味。

表１　甘蔗渣发酵２０犱后的感观品质分析

Ｔａｂｌｅ１　Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｓｅｎｓｏｒｙｑｕａｌｉｔｙａｆｔｅｒ２０ｄｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎｏｆｂａｇａｓｓｅ

处 理 　　甘蔗渣外观、味道、质地 　霉变程度

对照（２） 颜色较暗，无酸香味，质地松散 上部１／３霉变

接菌（２） 颜色较暗，刺激性气味，质地较松散 无霉变

对照（３） 颜色较暗，无酸香味，质地松散 上部１／３霉变

接菌（３） 颜色金黄，轻微酸香味，质地松软 无霉变

对照（４） 颜色较暗，刺激性气味，质地松散 上部１／３霉变

接菌（４） 颜色金黄，轻微酸香味，质地松软 无霉变

对照（５） 颜色较暗，刺激性气味，质地较松软 上部１／２霉变

接菌（５） 颜色金黄，酸香味，质地松软 无霉变

对照（６） 颜色金黄，轻微香味，质地松软 上部１／２霉变

接菌（６） 颜色金黄，酸香味，质地松软 无霉变

对照（７） 颜色金黄，轻微香味，质地松软 上部２／３霉变

接菌（７） 颜色金黄，酸香味，质地松软 无霉变

　　注：括号内为糖质量分数。下表同。

２．２　挥发性成分分析

用ＧＣＭＳ测定挥发性物质（表２，图２），结果

表明：接种ＬＢＣ８的甘蔗渣在发酵过程中产生的主

表２　不同糖质量分数甘蔗渣发酵２０犱后产乳酸量

分析（基于干物质基础）

Ｔａｂｌｅ２　Ｌａｃｔｉｃａｃｉｄａｎａｌｙｓｅｓｏｆｔｈｅｆｅｒｍｅｎｔｅｄｂａｇａｓｅｅ

ａｆｔｅｒ２０ｄａｙｓ（ＤＭｂａｓｉｓ）

狑（糖）／％
产乳酸量／（ｇ／ｋｇ）

对照组 接种组
增减率／％

２ ２．６７ ５．９７ ＋１２３．６０

３ ２．７８ ７．３５ ＋１６４．３９

４ ２．７６ ７．２５ ＋１６２．６８

５ ５．０３ １９．３２ ＋２８４．１０

６ ４．６６ ２０．２１ ＋３３３．６９

７ ５．８７ ２２．２６ ＋２７９．２２

要物质为乙醇、乙酸、甘油、乳酸及乙酸乙酯。发酵

产物的种类是影响发酵饲料品质的重要因素［１５］，在

甘蔗渣发酵饲料中，乙酸及乳酸的产生是改变甘蔗

渣味道的主要物质，使其具有酸香气味，提高了饲料

的适口性，也是甘蔗渣饲料发酵过程中ｐＨ 下降的

主要原因。这与文献［１６］中接种乳酸菌复合系的水

稻秸秆的发酵产物有相似之处。在本研究中，当起

始糖质量分数为５％以上时产乳酸较为明显；对照

组的乳酸产量较少，主要产物为乙醇、乙酸乙酯、甘

油、丙酸和丁酸，丁酸是影响饲料发酵品质的主要原

因，使饲料味道变差，适口性下降。

２．３　可溶性糖的变化情况

可溶性糖是甘蔗渣发酵过程中重要的营养物质

来源，检测可溶性糖的变化可以反映出甘蔗渣内部

发酵环境中微生物对糖的利用情况，从而间接表明

微生物的生长状况。图３显示了接菌组及对照组在

整个发酵过程中的可溶性糖动态。从图中可以看出，

２９



　第２期 柳洪良等：乳酸菌对不同起始糖浓度甘蔗渣发酵品质的影响

１为乙醇；２为乙酸；３为丙酸；４为丁酸；５为乙酸乙酯；６为乳酸；７为甘油。

图２　甘蔗渣发酵２０犱后犌犆犕犛测定的发酵产物图谱

Ｆｉｇ．２　ＧＣＭＳｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙｍａｐｓｏｆｖｏｌａｔｉｌｅｐｒｏｄｕｃｔｓｏｆｔｈｅｂａｇａｓｅｅａｆｔｅｒ２０ｄｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ

图３　不同起始糖浓度甘蔗渣接菌与对照组的可溶性糖的变化

Ｆｉｇ．３　ＣｈａｎｇｅｓｉｎＷＳＣｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉｎｉｔｉａｌＷＳＣｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓｏｆｂａｇａｓｓｅ

ｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｉｎｏｃｕｌａｔｅｄａｎｄｔｈｅｃｏｎｔｒｏｌｇｒｏｕｐｓ

接菌组在第５天时不同的起始糖浓度处理的可溶性

糖含量均显著下降，起始糖质量分数越高下降越明

显，之后在２０ｄ时基本都下降到２％以下，这说明了

接种后乳酸菌复合系迅速利用可溶性糖，快速繁殖，

使得甘蔗渣中的糖含量迅速下降。而对照组也表现

出相同的趋势，即起始糖浓度越高，下降趋势越明

显，其最低值较接种组更低，这可能是对照组发酵后

期产丁酸等腐败微生物未完全受到抑制，继续利用可

溶性糖产丁酸，致使发酵饲料品质降低的主要原因。

２．４　化学成分分析

２０ｄ后对一些主要成分进行分析，结果如表３。

从粗蛋白的含量可以看出，接菌组５％以上的粗蛋

白含量相对于对照组要高，但总量依然较少。粗纤

维含量依然较高，接菌组与对照组差异不明显，说明

该复合系在不同可溶性糖质量分数（２％～７％）之下

对粗纤维的降解不明显。
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表３　各糖质量分数甘蔗渣接种及对照２０犱后化学成分分析（基于干物质基础）

Ｔａｂｌｅ３　Ｃｈｅｍｉｃａｌａｎａｌｙｓｅｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｇａｒｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓｏｆｂａｇａｓｓｅｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ

ａｎｄｔｈｅｃｏｎｔｒｏｌｇｒｏｕｐｓａｆｔｅｒ２０ｄａｙｓ（ＤＭｂａｓｉｓ） 狑／％

处 理　 粗蛋白 粗纤维 粗灰分 处 理　 粗蛋白 粗纤维 粗灰分

对照（２） ２．１６ ４２．８ ４．２８ 对照（５） ２．０９ ４３．２ ４．２２

接菌（２） ２．１８ ４２．６ ４．２４ 接菌（５） ２．２６ ４１．１ ４．４３

对照（３） ２．１１ ４２．３ ４．３４ 对照（６） ２．０９ ４１．８ ４．３２

接菌（３） ２．２３ ４２．５ ４．３６ 接菌（６） ２．２６ ４０．８ ４．３９

对照（４） ２．１３ ４２．５ ４．１９ 对照（７） ２．０７ ４１．２ ４．３３

接菌（４） ２．２１ ４２．１ ４．２３ 接菌（７） ２．２５ ４０．９ ４．４２

２．５　发酵过程中微生物菌群变化

对甘蔗渣发酵过程中微生物菌群变化进行了

ＰＣＲＤＧＧＥ分析，如图４和表４所示。从图中看

出，接种组与对照组中的微生物构成具有明显的不

图４　不同起始糖质量分数接种与对照甘蔗渣中微生物菌系变化的犘犆犚犇犌犌犈图谱

Ｆｉｇ．４　ＤＧＧＥｐｒｏｆｉｌｅｓｏｆｔｈｅｂａｇａｓｅｅｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｃｏｎｔｒｏｌａｎｄｔｈｅｉｎｏｃｕｌａｔｅｄｇｒｏｕｐｓｗｉｔｈ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔＷＳＣｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓａｆｔｅｒ２０ｄｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ

４９



　第２期 柳洪良等：乳酸菌对不同起始糖浓度甘蔗渣发酵品质的影响

同。将ＤＧＧＥ图谱中的条带回收测序，经ＢＬＡＳＴ

数据库比对，发现在接菌组的主要条带为条带２（犔．

狆犾犪狀狋犪狉狌犿），条带３（犔．犳犲狉犿犲狀狋狌犿），条带４（犔．

犫狉犲狏犻狊），条带５（犔．狆犪狀狋犺犲狉犻狊），条带６（犔．犫狌犮犺狀犲狉犻），

条带８（犔．ｓｐ．），条带９（犔．犮犪狊犲犻），条带１０（犃．

狆犪狊狋犲狌狉犻犪狀狌狊）；而在对照组中较少出现复合系中的

条带，主要以条带１（犠犲犻狊狊犲犾犾犪犮犻犫犪狉犻犪），条带２（犔．

狆犾犪狀狋犪狉狌犿），条带１０（犃．狆犪狊狋犲狌狉犻犪狀狌狊）为主。在对

照组起始糖质量分数５％、６％和７％的处理中在发

酵的第２０天出现了条带７（犆犾狅狊狋狉犻犱犻狌犿ｓｐ．），这一

条带在接菌组的各个起始糖质量分数处理中都没有

出现；从图中还可以看出，条带的多少及强弱在不同

起始糖质量分数处理中存在明显的差异，含糖量较

低的处理条带较少，而浓度相对较高的处理条带较

多；在起始糖质量分数５％接菌处理中，整个２０ｄ的

发酵过程中，犔．犳犲狉犿犲狀狋狌犿、犔．狆犪狀狋犺犲狉犻、犔．犮犪狊犲犻和

犃．狆犪狊狋犲狌狉犻犪狀狌狊占绝对优势，而这４种菌株均为添

加的复合系 ＬＢＣ８中的主要组成菌。可见添加

ＬＢＣ８后，复合系中的菌群能够稳定的在发酵体系

中存在和生长，这与文献［１７］有相似之处，并且能在

相当长的时间内保持这种优势，从而保证了甘蔗渣

的发酵饲料品质。

表４　图４中各条带的近缘菌株

Ｔａｂｌｅ４　ＩｄｅｎｔｉｔｉｅｓｏｆＰＣＲＤＧＧＥｂａｎｄｓｉｎＦｉｇ．４

条带 近缘种名称 登录号 相似率／％

１ 犠犲犻狊狊犲犾犾犪犮犻犫犪狉犻犪 ＡＢ５１０７５７ １００

２ 犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊狆犾犪狀狋犪狉狌犿 ＥＵ９３１２４６ １００

３ 犔．犳犲狉犿犲狀狋狌犿 ＥＵ５５９５９４ ９６

４ 犔．犫狉犲狏犻狊 ＡＹ９７４８０９ ９６

５ 犔．狆犪狀狋犺犲狉犻狊 ＡＢ３６２６７９ ９６

６ 犔．犫狌犮犺狀犲狉犻 ＧＱ４２１８５１ ９３

７ 犆犾狅狊狋狉犻犱犻狌犿ｓｐ． ＡＹ１８８８４８ ９９

８ 犔．ｓｐ． ＡＢ２８９２７５ ９４

９ 犔．犮犪狊犲犻 ＧＱ２８９３９６ ９６

１０ 犃犮犲狋狅犫犪犮狋犲狉狆犪狊狋犲狌狉犻犪狀狌狊 ＡＰ０１１１７０ ９７

３　讨　论

本试验将乳酸菌复合系ＬＢＣ８接种起始可溶

性糖质量分数分别为２％、３％、４％、５％、６％和７％

的甘蔗渣后，与未接种的相同糖梯度对照相比，表现

出较为明显的效果。首先能使发酵料的ｐＨ迅速下

降，并表现出起始糖质量分数越高ｐＨ越低的趋势，

而未接种的对照组也表现出类似的趋势，但下降程

度不及相同糖质量分数的接菌组。有资料显示，当

ｐＨ低于５以下时异型发酵菌的生长被抑制，而同

型发酵菌的数量开始增加［１８］。同型发酵菌会将糖

有效地转化为乳酸，使发酵料酸化，ｐＨ 降低，从而

抑制了其他有害菌的生长［１９］。本研究中，接种组和

对照组的最终ｐＨ均下降到５．０以下，说明各处理

的有害菌均受到了不同程度的抑制。接种处理的

ｐＨ较对照组低也说明接菌组的杂菌受抑制的更为

明显，这从ＤＧＧＥ图谱监测中也得到了印证。

从化学成分分析来看，接菌组的粗蛋白含量要

高于对照组，但绝对含量上差异不是很明显，粗纤维

以及粗灰分等方面的差异亦不明显，这也显示了在

接菌组与对照组之间以及不同的糖质量分数之间，

几种化学成分的变化不大；而接种组与对照组的不

同糖质量分数甘蔗渣在ｐＨ、发酵产物（如乳酸）以

及外观品质和味道等方面有着较为明显变化和差

异，这说明乳酸菌复合系接种甘蔗渣后对一些化学

成分的变化影响不大，这也是以后将要重点改善的

方面，从而得到更有营养更适合牲畜食用的饲料。

从接种发酵后菌群变化的 ＰＣＲＤＧＧＥ 图谱

（图４）及其条带的近缘菌株（表４）可见，接种处理

主要有犔．狆犾犪狀狋犪狉狌犿（条带２）、犔．犳犲狉犿犲狀狋狌犿（条带

３）、犔．狆犪狀狋犺犲狉犻狊（条带５）犔．犮犪狊犲犻（条带９）和 犃．

狆犪狊狋犲狌狉犻犪狀狌狊（条带１０）等几种菌的条带，并在不同

起始糖质量分数中存在差异，含糖量较低的处理条

带较少，而浓度相对较高的处理条带较多，而对照组

含有复合系中的菌群较少，说明ＬＢＣ８接种到甘蔗渣

后，其中的主要菌株很快成为发酵体系的主要菌群。

４　结　论

１）向甘蔗渣中接种乳酸菌复合系ＬＢＣ８加快

了发酵物ｐＨ的下降，增加了乳酸等可明显提高饲

料适口性物质的产生，同时甘蔗渣作为饲料的感官

品质得到了较为明显的改善，酸香气味明显。

２）复合菌系ＬＢＣ８接种后可在发酵物中稳定

生长，保证了发酵饲料的品质。

３）综合接种组与对照组不同起始糖质量分数处

理的试验结果，证明甘蔗渣在起始可溶性糖质量分

数５％以上时接种乳酸菌复合系ＬＢＣ８易获得高品

质的发酵饲料。

５９
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