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的拮抗性能与其和致病菌具有良好的凝集率有关，由结果分

析可知，ＪＳＳＷ－ＬＡ与温和气单胞菌、豚鼠气单胞菌的凝集率
要高于ＪＳＳＷ－ＬＡ与嗜水气单胞菌、维氏气单胞菌、爱德华氏
菌的凝集率。
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微生物发酵甘薯渣产蛋白饲料的工艺优化

及对育肥猪生产性能的影响

邢文会１，付瑞敏１，２，王　丁１，王雅雅２，谷亚楠２，郭彦钊２，陈五岭２

（１．河南教育学院，河南郑州４５００４６；２．西北大学生命科学学院，陕西西安 ７１００６９）

　　摘要：以甘薯渣为原料，利用复合微生物菌剂进行固态发酵，并探讨发酵产物对育肥猪生产性能的影响。采用响
应面法对甘薯渣的发酵条件进行优化，在单因素试验的基础上，选择接种量、发酵温度、初始 ｐＨ值３个因素，以发酵
产物的真蛋白含量作为响应值进行响应面法分析，并将发酵产物作为添加物进行育肥猪饲喂试验。结果表明，微生物

发酵甘薯渣产蛋白饲料的最优工艺是：接种量１．６４％、发酵温度２９．７９℃、初始ｐＨ值５．５９。在该条件下，真蛋白含量
增加至２２．９５％，比优化前提高了４７．６８％。此外，经检测，发酵后产物各项评价指标均良好，可将其添加入育肥猪饲
料中，且最佳添加比例为１０％。
　　关键词：甘薯渣；发酵条件；响应面法；育肥猪
　　中图分类号：Ｓ８１６．４　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０１６）０４－０２７９－０６

收稿日期：２０１５－１１－２６
基金项目：河南省高等学校重点科研项目（编号：１５Ｂ１８０００２）；河南
省高等学校青年骨干教师资助计划（编号：２０１４ＧＧＪＳ－２１６）；陕西
省重大科技创新项目（编号：２００９ＺＫＣ０４－１６）；河南教育学院青年
科研课题（编号：２０１００１０３）；河南省基础与前沿技术研究（编号：
１５２３００４１００９２）。
作者简介：邢文会（１９８２—），女，河南郑州人，硕士，讲师，主要从事动
物营养及发育研究。Ｔｅｌ：（０３７１）６９３０３７８１；Ｅ－ｍａｉｌ：ａｎｇｅｌａｍｉｎｍｉｎ
＠１６３．ｃｏｍ。

通信作者：陈五岭，硕士，教授，主要从事农业微生物研究。Ｔｅｌ：
（０２９）８８３０３７００；Ｅ－ｍａｉｌ：ｗｕｌｉｎｇｃｈｅｎ＠ｙｅａｈ．ｎｅｔ。

　　甘薯是一种高产而适应性强的粮食作物［１］，甘薯块根中 含大量的淀粉、糖分、蛋白质和纤维素半纤维素等营养成

分［２－５］。甘薯不仅可以用作人类的主粮，还是饲料生产、淀粉

加工和乙醇制造等行业的重要原材料。研究资料表明，甘薯

中的膳食纤维对维持人和动物的胃肠道健康具有极其重要的

作用［６－８］。甘薯渣是甘薯淀粉厂提取甘薯淀粉后剩余的残

渣，其主要成分是淀粉、纤维素和蛋白质等，质量约占鲜质量

的４５％～６０％。当前，饲料工业中大多采用新鲜薯渣来生产
饲料，陈年薯渣由于久置生霉、产乙醇等原因不易被动物食

用，故大多被废弃，不仅污染环境，还造成了资源的

浪费［９－１１］。

当前，随着生物技术与饲料加工产业的不断融合，生物饲

料的开发已逐渐成为我国饲料加工的热点。基于生物饲料的
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生产特点，用有益微生物复合菌剂发酵陈年薯渣，利用菌体的

生长代谢将薯渣中各种成分进行高效转化并生产蛋白饲料，

不仅解决陈年薯渣的污染等难题，还可有效提高薯渣中蛋白

质的利用率。此外，由于发酵产物中含有丰富的维生素、矿物

质和其他生物活性物质，将其添加于饲料中，可有效提高畜禽

的生长率［１２－１５］。

本研究拟采用功能微生物发酵陈年甘薯渣，并以发酵残

留物中真蛋白含量为品质测定标准，对发酵条件进行优化。

采用优化工艺进行蛋白饲料的扩大生产，经测定，所得产物各

养分评价指标均良好，育肥猪饲喂试验结果表明，发酵后的产

物不仅可提高适口性，还可有效提高育肥猪的料肉比和鲜肉

品质等生产性能。本研究结果不仅能够有效解决陈年甘薯渣

造成的环境污染问题，还可以实现其资源化，将其用于饲料生

产和畜禽养殖，可有效降低生产成本，具有良好的环境和经济

效益。

１　材料与方法

１．１　试验材料
陈年甘薯渣：取自山西美家园生物科技股份有限公司。

薯渣经固液分离后，含水率为６０％，搅碎成糊状物备用。
功能微生物复合菌剂：为产朊假丝酵母、解脂假丝酵母、

乳酸乳球菌、米曲霉。菌种保存于西北大学农业及环境微生

物技术工程实验室。

１．２　试验方法
１．２．１　单因素试验　通过对影响甘薯渣发酵的主要因素进
行单因素试验，包括：接种量、发酵温度、初始 ｐＨ值、发酵温
度。以发酵产物中真蛋白含量的变化来判断各因素对薯渣发

酵工艺的影响。

１．２．２　响应面优化发酵条件的优化　根据单因素试验结果，
利用２－ＬｅｖｅｌＦａｃｔｏｒｉａｌＤｅｓｉｇｎ试验设计，从发酵接种量、发酵
温度、初始ｐＨ值和发酵温度４因素中筛选出对发酵工艺影
响重要的３个单因素，通过爬坡试验确定各因素的最佳取值
范围。利用Ｂｏｘ－Ｂｅｎｈｎｋｅｎ中心组合试验设计原理，采用响
应面法，以甘薯渣残留物真蛋白含量为响应值，进行３因素３
水平试验对甘薯渣发酵条件进行优化。

１．３　甘薯渣发酵残留物品质测定
真蛋白的测定［１６］：用三氯乙酸沉淀法进行预处理后，按

照ＧＢ５００９０５—１９８６《食品中蛋白质的测定》的方法测定，具
体操作流程如下：取发酵产物样品２ｇ，加入三氯乙酸１０ｍＬ，
振荡摇匀，静置３０ｍｉｎ，３０００ｒ／ｍｉｎ离心１０ｍｉｎ，留沉淀，加
入三氯乙酸，振荡摇匀、静置、离心，重复过程２次，收集沉淀
物备用，采用凯氏定氮法［１７］测定沉淀物蛋白含量即为真蛋

白。粗脂肪：按照ＧＢ６４３３—１９８６《饲料粗脂肪测定方法》中
的索氏提取法测定。粗灰分：按照ＧＢ６４３８—１９９４《饲料中粗
灰分的测定方法》的高温灼烧法测定。粗纤维：按照 ＧＢ／Ｔ
６４３４—１９９４《饲料中粗纤维测定方法》中的酸碱洗涤法测定。
水分：按照 ＧＢ６４３５—１９９２《饲料中水分的测定》方法测定。
乳酸菌的测定用平板活菌计数法［１８］，采用改良 ＭＲＳ培养基。
大肠杆菌的测定采用ＧＢ４７８９．３—２０１０《食品微生物学检验　
大肠菌群计数》标准执行；酵母菌的测定按照 ＧＢ４７８９．１５—
２００３《食品卫生微生物学检验　霉菌和酵母计数》标准执行。

１．４　育肥猪的饲养试验研究
选用生长状况基本一致的育肥猪４０头，随机分组，每组

１０头，对照组饲喂基础日粮，１号试验组添加５％发酵产物，２
号试验组添加１０％发酵产物，３号试验组添加 １５％发酵产
物。试验周期为６０ｄ，完成后测定料肉比、屠宰率、肉的品质。
试验地点为陕西某养猪场。

料肉比计算方法如下：

料肉比＝日均耗饲料量／日均增质量；
其中，日均耗饲料量＝总耗料量／饲养天数；
日均增质量＝（试验猪末质量－初质量）／饲养天数。
屠宰率＝胴体质量／宰前活质量×１００％。
育肥猪胴体质量为：屠宰后去头、蹄、尾及内脏，保留板油

和肾脏的躯体质量。

肉的品质测定包括：ｐＨ值的测定、剪切力的测定、肉色的
测定、大理石纹评分［１９］。测定对象为猪肋骨处的背最长肌。

用ＰＨ值Ｓ－２５数显酸度计测定肌肉ｐＨ值；用Ｃ－ＬＭ３Ｂ型
数显式肌肉嫩度仪测定剪切力；使用美制 ＮＰＰＣ标准比色板
进行肉色测定；使用美制 ＮＰＰＣ标准比色板进行大理石纹
测定。

鲜肉肉色分为５级评定［２０］：１分为灰白色（ＰＳＥ肉色），２
分为轻度灰白（倾向ＰＳＥ肉色），３分为亮红色（正常肉色），４
分为稍深红色（正常肉色），５分为暗紫色（ＤＦＤ肉色）。

大理石纹：大理石纹是评定肉质指标之一，将最后肋骨处

的背最长肌横断面置于４℃冷却２４ｈ后测定。评分制分为５
个等级：１分为脂肪极少量，２分为脂肪微量，３分为脂肪少
量，４分为脂肪适量，５分为脂肪过量。

２　结果与分析

２．１　接种量对真蛋白含量的影响
在发酵条件为发酵温度３２℃、发酵时间２ｄ、初始 ｐＨ值

自然的情况下，当接种量分别为 ０．５％、１％、１．５％、２％、
２５％时，真蛋白含量的变化情况如图１所示。从图１可知，
在接种量为０．５％～１．５％范围内，发酵产物真蛋白含量随着
接种量的增加而增加。当接种量为１．５％时，真蛋白含量达
到了２２．０５％。当接种量超过１．５％时，真蛋白含量有所下
降，从菌体生长和生产成本来看，选择 １．５％的接种量为
最佳。

２．２　发酵温度对发酵产物真蛋白含量的影响
在发酵条件为发酵时间２ｄ、接种量１．５％、初始ｐＨ值自

然，发酵温度分别是２６、２８、３０、３２、３４℃时，各组发酵后的真
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蛋白含量见图２。由图２可以看出，在２６～３０℃范围内，甘
薯渣发酵产物的真蛋白含量随着温度的升高而增加，在３０℃
时发酵产物真蛋白含量达到了 ２１．９２％。当发酵温度超过
３０℃，真蛋白含量下降。

２．３　初始ｐＨ值对发酵产物真蛋白含量的影响
在发酵条件为发酵温度３２℃、接种量１．５％的情况下，

发酵时间２ｄ，初始ｐＨ值分别设置５．０、５．５、６．０、６．５、７．０时，
各组发酵后的真蛋白含量见图３。从图３可以看出，ｐＨ值在
５．０～５．５之间，真蛋白含量的增加趋势明显，在ｐＨ值５．５时
真蛋白含量达到了２２．９６％。当 ｐＨ值在５．５～６．５之间，真
蛋白含量呈下降趋势。

２．４　发酵时间对发酵产物真蛋白含量的影响
在发酵温度３２℃、接种量１．５％，初始ｐＨ值为自然的情

况下，分别设置发酵时间为２４、３６、４８、６０ｈ时，各组发酵后的
真蛋白含量见图４。从图４可以看出，发酵时间在２４～４８ｈ
之间时，真蛋白含量逐渐增加，当发酵时间为４８ｈ，真蛋白含
量为２１．９６％，当发酵时间超过４８ｈ之后，真蛋白含量慢慢下
降。可能是由于发酵物质缺乏，菌体繁殖将部分真蛋白分解。

２．５　影响发酵工艺的主要因素及其范围
利用 ＤｅｓｉｇｎＥｘｐｅｒｔ８．０．５ｂ软件中 ２－ＬｅｖｅｌＦａｃｔｏｒｉａｌ

Ｄｅｓｉｇｎ设计试验，从接种量、发酵温度（℃）、初始 ｐＨ值和发
酵温度中选出主要的影响因素。因素水平表以及试验设计表

见表１和表２。

表１　甘薯渣饲料发酵条件因素水平

水平编码
接种量

（％）
发酵温度

（℃） 初始ｐＨ值 发酵时间

（ｈ）

－１ １ ２８ ５ ４８
１ ２ ３２ ６ ６０

表２　甘薯渣饲料发酵２－ＬｅｖｅｌＦａｃｔｏｒｉａｌＤｅｓｉｇｎ试验设计及结果

试验号

因素

接种量

（％）
发酵温度

（℃）
初始

ｐＨ值
发酵时间

（ｈ）

真蛋白含量

（％）

１ １ ３２ ５ ６０ １９．７２
２ ２ ３２ ５ ３６ ２１．４５
３ １ ３２ ６ ３６ １９．８４
４ ２ ２８ ５ ６０ ２１．８５
５ １ ２８ ６ ６０ ２０．９４
６ ２ ２８ ６ ３６ ２２．５６
７ １ ２８ ５ ３６ １９．７５
８ ２ ３２ ６ ６０ ２２．５２

　　方差分析结果（表３）表明，对甘薯渣发酵产物中真蛋白
含量的影响因素中，依次为：接种量 ＞初始 ｐＨ值 ＞发酵
温度。

表３　甘薯渣饲料发酵各因素方差分析结果

方差来源
平方和

ＳＳ
自由度

ｄｆ
均方和

ＭＳ Ｆ值 Ｐ值 重要性

接种量 ８．２６ １ ８．２６ １６５．０９ ０．００１０ １
发酵温度 ０．３１ １ ０．３１ ６．１６ ０．０８９２ ３
初始ｐＨ值 １．１９ １ １．１９ ２３．８５ ０．０１６４ ２
发酵时间 ０．２６ １ ０．２６ ５．１１ ０．１０８９ ４
残差 ０．１５ ３ ０．０５０
总和 １０．１７ ７

２．６　响应曲面法优化发酵工艺
根据以上单因素试验以及２－ＬｅｖｅｌＦａｃｔｏｒｉａｌＤｅｓｉｇｎ试验

设计的结果，采用响应曲面法对发酵工艺条件进行优化，因素

水平见表４。采用响应曲面法进行多元回归分析，以接种量、
发酵温度和初始ｐＨ值３因素３水平设计 Ｂｏｘ－Ｂｅｎｈｎｋｅｎ中
心试验，响应面分析方案与结果见表５。

表４　甘薯渣饲料发酵条件优化因素水平

水平
因素

Ａ：接种量（％） Ｂ：发酵温度（℃） Ｃ：初始ｐＨ值
－１ １．０ ２８ ５．０
０ １．５ ３０ ５．５
１ ２．０ ３２ ６．０

　　利用ＤｅｓｉｇｎＥｘｐｅｒｔ８．０．５ｂ软件对表５试验数据进行多
元回归拟合，获得真蛋白含量（Ｒ）对接种量（Ａ）、发酵温度
（Ｂ）和初始ｐＨ值（Ｃ）的二次多项回归模型方程为：
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表５　甘薯渣饲料发酵Ｂｏｘ－Ｂｅｈｎｋｅｎ试验设计及结果

试验号
因素 真蛋白含量（％）

Ａ Ｂ Ｃ 试验值 预测值 残差

１ ０ ０ ０ ２２．９６ ２２．９６ ０．００
２ １ ０ １ ２０．９８ ２１．１５ －０．１７
３ ０ １ １ ２０．３２ ２０．４９ －０．１７
４ －１ １ ０ １８．５２ １８．６９ －０．１７
５ ０ ０ ０ ２２．９６ ２２．９６ ０．００
６ －１ －１ ０ １８．５３ １８．７０ －０．１７
７ ０ １ －１ ２０．２４ ２０．２４ ０．００
８ －１ ０ １ １８．６５ １８．４８ ０．１７
９ －１ ０ －１ １８．７６ １８．５９ ０．１７
１０ ０ －１ －１ ２０．０８ ２０．０８ ０．００
１１ ０ ０ ０ ２２．９６ ２２．９６ ０．００
１２ １ １ ０ ２１．５６ ２１．５６ ０．００
１３ ０ ０ ０ ２２．９６ ２２．９６ ０．００
１４ ０ ０ ０ ２２．９６ ２２．９６ ０．００
１５ １ －１ ０ ２０．７４ ２０．５７ ０．１７
１６ １ ０ －１ ２０．３２ ２０．３２ ０．００
１７ ０ －１ １ ２１．５６ ２１．３９ ０．１７

　　Ｒ＝２２．９６３＋１．１４×Ａ－０．２７×Ｂ＋０．３９×Ｃ＋０．２１×Ａ×
Ｂ＋０．１９×Ａ×Ｃ－０．３５×Ｂ×Ｃ－２．００×Ａ２－１．１３×Ｂ２－１．２８×
Ｃ２＋０．４７×Ａ２×Ｂ－０．２５×Ａ２×Ｃ。

由ＮＡＶＯＡ拟合结果（表６）分析可知：模型 Ｆ检验极显
著（Ｐ＜０．００１），失拟项 Ｐ＝０．２３＞０．０５，表明此二次回归模
型拟合性较好，决定系数 ｒ２＝０．９９４８，调整决定系数 ｒ２Ａｄｊ＝
０９８３５，说明回归方程能较好地描述各影响因素与响应值之
间的关系。从表６可以看出：接种量（Ａ）、接种量（Ａ）的二次
方、初始 ｐＨ值（Ｃ）的二次方对真蛋白含量的影响极显著

（Ｐ＜０．０１）。各影响因素对真蛋白含量的影响显著性顺序
为：接种量＞初始ｐＨ值＞发酵温度，该模型可用于陈年薯渣
发酵条件的优化。

表６　甘薯渣饲料发酵条件结果方差分析

方差来源 ｄｆ ＳＳ ＭＳ Ｆ值 Ｐ值 显著性

模型 １１ ４４．５９ ４．０５ ８７．６７ ＜０．０００１ 
Ａ １ １０．４４１０．４４ ２２５．８３ ＜０．０００１ 
Ｂ １ ０．２９ ０．２９ ６．３１ ０．０５３７
Ｃ １ ０．６１ ０．６１ １３．１６ ０．０１５１ 
ＡＢ １ ０．１７ ０．１７ ３．７２ ０．１１１５
ＡＣ １ ０．１５ ０．１５ ３．２１ ０．１３３４
ＢＣ １ ０．４９ ０．４９ １０．６０ ０．０２２６ 
Ａ２ １ １６．８０１６．８０ ３６３．３２ ＜０．０００１ 
Ｂ２ １ ５．３３ ５．３３ １１５．２５ ０．０００１ 
Ｃ２ １ ６．９５ ６．９５ １５０．３６ ＜０．０００１ 
Ａ２Ｃ １ ０．１３ ０．１３ ２．７６ ０．１５７７
Ａ２Ｂ １ ０．４５ ０．４５ ９．６６ ０．０２６６ 
残差 ５ ０．２３ ０．０４６

失拟检验 １ ０．２３ ０．２３
纯误差 ４ ０．００００．０００
总和 １６ ４４．８２

　　注：表示极显著水平（Ｐ＜０．０１），表示显著水平（Ｐ＜
００５）。

　　根据回归方程，利用响应面软件可以绘制出两两交互作
用对真蛋白含量影响的等高线和响应面曲线图，所得结果见

图５、图６、图７。从图５可以看出，当初始ｐＨ值为５．５时，接
种量和发酵温度对真蛋白含量的交互影响。接种量（Ａ）、发
酵温度（Ｂ）对真蛋白含量的影响都是明显的，曲面比较陡峭。
接种量（Ａ）与发酵温度（Ｂ）交互作用是不明显的。

　　从图６可以看出，接种量（Ａ）与初始ｐＨ值（Ｃ）对真蛋白
含量的含量影响明显，响应面图曲面较陡峭，并且２个因素的
交互作用不明显。接种量（Ａ）与发酵温度（Ｂ）交互作用与接
种量（Ａ）与初始ｐＨ值（Ｃ）交互作用相比，前者对真蛋白含量
交互作用比后者明显，即Ｐ值为０．１１１５和０．１３３４。当接种
量一定时，初始 ｐＨ值大于５．５时，真蛋白含量呈下降趋势，
较高的ｐＨ值不利于陈年薯渣发酵。
　　从图７可以看出，发酵温度（Ｂ）和初始ｐＨ值（Ｃ）对真蛋
白含量的影响显著，响应面曲面较为陡峭。发酵温度（Ｂ）和
初始ｐＨ值（Ｃ）２个因素的交互作用也是明显的。
　　基于试验设计软件 ＤｅｓｉｇｎＥｘｐｅｒｔ８．０．５ｂ，对试验结果进

行优化，获得最大真蛋白含量的各试验条件为：接种量为

１６４％、发酵温度为２９．７９℃、初始ｐＨ值为５．５９。为了检验
模型的可靠性，以及实际试验的可操作性，将接种量取为

１６％、发酵温度取为３０℃、初始ｐＨ值取为５．６，在此条件下
进行验证试验，平行测定３次，所得到真蛋白含量的平均值为
２２．９５％，与模型预测的结果很接近，表明该模型可信，具有实
际的应用价值。

２．７　扩大验证试验发酵品质测定
在最优工艺条件下，根据实际生产条件，取１ｋｇ陈年薯渣

进行扩大发酵试验，对发酵原料和发酵产物采用三点法取样，

并对发酵后产物进行各项指标测定。从表７可以看出：经过发
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表７　陈年甘薯渣发酵前后的营养成分

样品
真蛋白含量

（％）
粗脂肪含量

（％）
粗灰分含量

（％）
水分含量

（％）
酵母菌数

（ＣＦＵ／ｇ）
乳酸菌数

（ＣＦＵ／ｇ）
大肠杆菌数

（ＣＦＵ／ｇ）

发酵原料 １５．５４ ７．４７ ３．２４ ７０ ＜１×１０６ ＜１×１０７ ５４５
发酵产物 ２２．９５ ６．４３ ４．３４ １８．５ ７．７×１０８ ２．８×１０９ ２５

酵后产物中酵母菌数量达到了７．７×１０８ＣＦＵ／ｇ，发酵产物有
发酵香味。乳酸菌数达到了２．８×１０９ＣＦＵ／ｇ，大肠杆菌的数
量由发酵前的５４５ＣＦＵ／ｇ降低至发酵后的２５ＣＦＵ／ｇ。发酵
产物的各项微生物指标良好。真蛋白含量增加了４７６８％，
粗脂肪以及粗灰分变化量不明显。

２．８　发酵产物对育肥猪喂养试验研究
试验猪基础日粮由养殖场提供，育肥结束后，测定料肉

比、屠宰率、肉品质。由表８可知，２号试验组的料肉比最小，
小于对照组，并且优于１号和３号试验组，各试验组屠宰率结
果中，２号试验组大于其他试验组，因此选用添加１０％的甘薯
渣发酵产物作为最佳的添加量。由表９可知，鲜肉 ｐＨ值在
６．２左右，肉色评分在３～４分之间，色泽良好，大理石纹评分
在４左右，肌肉脂肪呈适量分布。上述结果表明甘薯渣发酵
产物的添加对鲜肉品质无影响。

表８　各试验组育肥猪的料肉比以及屠宰率检测

试验组
日均耗饲料量

（ｋｇ）
日均增质量

（ｇ） 料肉比
宰前活质量

（ｋｇ）
胴体质量

（ｋｇ）
屠宰率

（％）

对照 ２．３５４ ７００．５ ３．３６∶１ ９８．５ ７７．２ ７８．３８
１号 ２．４７８ ７７６．８ ３．１９∶１ １１０．５ ８９．４ ８０．９０
２号 ２．６０８ ８２５．７ ３．１６∶１ １２０．５ ９９．５ ８２．５７
３号 ２．６４５ ８２５．４ ３．２０∶１ １２１．２ ９９．８ ８２．３４

３　结论与讨论

通过利用复合微生物菌剂对陈年甘薯渣进行发酵，提高

发酵产物的真蛋白含量并且应用于育肥猪的饲喂过程中。通

过单因素试验，试验因素分别为接种量、发酵温度、初始 ｐＨ
值，利用响应面法对发酵条件进行优化，在最优条件下，根据
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表９　各试验组育肥猪肉质的测定结果

试验组 ｐＨ值
剪切力

（ｋｇ／ｃｍ２） 肉色评分
大理石纹

评分

对照 ６．２２ ２．９５ ３．００ ３．５
１号 ６．２０ ２．６４ ３．５ ４．０
２号 ６．１８ ２．５２ ３．５ ４．５
３号 ６．２０ ２．６２ ３．７５ ４．５

实际生产情况进行扩大验证试验，结果表明与预测模型十分

相近，并且真蛋白含量的增加率为４７．６８％。将发酵产物作
为饲料添加物，对育肥猪进行饲喂试验，结果表明，当添加量

为１０％时，与其他组相比料肉比小、屠宰率高。说明添加１０％
发酵产物后的饲料适口性好，并且经过检测鲜肉品质较之前有

所提高。试验结果表明，将陈年甘薯渣作为原材料发酵生产猪

蛋白饲料，是一种可行的方法，它不仅可高效利用甘薯中的营

养成分，且对生态环境没有造成任何污染，整个过程是一个绿

色高效循环的农业模式，具有良好的应用和推广前景。
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