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摘   要：【背景】随着制药行业的蓬勃发展，中国每年产生大量的抗生素菌渣，已造成了不可忽

视的环境污染和资源浪费等问题。由于抗生素菌渣中含有丰富的蛋白质等有机物质，利用其蛋白

质等进行二次生产或将成为解决抗生素菌渣处理问题的一种有效方法。【目的】从土霉素菌渣中筛

选出天然酵母菌菌株，并利用土霉素菌渣作为酵母菌生长的主要培养基成分，通过其培养条件的

优化，实现土霉素菌渣的资源化利用。【方法】以土霉素菌渣为样品，运用稀释涂布法进行酵母菌

的筛选，通过其形态学观察和 18S rRNA 基因序列分析等方法对菌株进行鉴定。通过单因素试验与

Box-Behnken Design 试验结合，对培养条件进行优化，确定筛选菌株在以土霉素菌渣为主要成分

培养基中的最佳生长条件。【结果】筛选的土霉素菌渣源酵母菌为一株希腊接合囊酵母菌(Zygoascus 

hellenicus) Y1，其最佳培养条件为：土霉素菌渣添加量为 5%，葡萄糖添加量为 0.5%，接菌量为

2%，在 pH 5.0、32 °C、160 r/min 条件下培养 24 h。【结论】筛选到一株希腊接合囊酵母菌 Y1，

该菌能够很好地利用土霉素菌渣进行生长，实现了土霉素菌渣的资源化利用，大大减少了菌渣的

排放，也为后续制备菌渣酵母膏奠定了基础。 
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Abstract: [Background] With the development of pharmaceutical industry, an enormous amount of 

antibiotic fermentation residue is produced every year in China, which has caused environmental 

pollution and waste of resources. However, the residue is rich in proteins and other nutrients which can 

be used for secondary production, making it possible for effective utilization of the residue. [Objective] 
To screen yeast from oxytetracycline fermentation residue and optimize the culture conditions of the 

yeast in the medium with the residue as the main component for resource utilization of oxytetracycline 

fermentation residue. [Methods] Yeast strain was screened from oxytetracycline fermentation residue 

with the serial dilution-agar plating method. The strain was then identified through morphological 

observation and 18S rRNA sequence analysis. Single-factor experiment and Box-Behnken design were 

used to optimize the culture conditions and determine the optimal growth conditions of the strain in the 

medium with oxytetracycline fermentation residue as the main component. [Results] The Zygoascus 
hellenicus Y1 strain was screened out. The optimum culture conditions are as follows: oxytetracycline 

fermentation residue at 5%, glucose at 0.5%, inoculum at 2%, pH 5.0, 32 °C, 160 r/min, 24 h. 

[Conclusion] Y1, which can make full use of the oxytetracycline fermentation residue for growth, was 

screened out, realizing the resource utilization of the residue and reducing the discharge of bacterial 

residue. The result lays a foundation for the preparation of yeast extract with oxytetracycline 

fermentation residue. 

Keywords: oxytetracycline fermentation residue; yeast; identification of strain; optimization of 
fermentation conditions 

我国是世界上最大的抗生素生产和消费

国，产量约为每年 21.8 万 t。在抗生素生产中，

工厂会产生大量以菌种菌丝体和发酵培养基残

留为主的菌渣[1-2]。抗生素生产企业主要采用焚

烧、填埋、饲料化或厌氧消化等方法对土霉素

菌渣进行处理[3-5]。近年来，国家加强了对污染

物排放的要求，使得菌渣的处理成为制约企业

生产的一大因素[6]。由于抗生素菌渣中含有丰富

的蛋白质和多糖等可利用成分[7]，对菌渣的资

源化利用成为学者们的研究热点。如：惠兴

育 [8]将四环素菌渣中的丰富蛋白质成分作为培

养基的氮源成分，进行微生物的培养；王冰 [9]

将青霉素菌渣中的蛋白质分离纯化，制成蛋白

质制品。我们研究的土霉素菌渣样品中，蛋白

含量可达到干重的 50%左右，多糖含量为 10%

左右，灰分为 14%左右，如果将土霉素菌渣

中的丰富营养成分加以利用，不仅可达到废物

利用的目的，还可减少环境污染 [10]。本文从

土霉素菌渣中进行天然酵母菌的筛选，通过形

态学观察和 18S rRNA 基因序列分析等方法对

其进行鉴定；对筛选菌株以土霉素菌渣为主要

培养基成分的培养条件进行优化，实现菌渣的
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资源化利用，以期为后续制备菌渣酵母膏提供

参考依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料 
1.1.1  样品 

土霉素菌渣是由内蒙古华曙生物科技有限

公司提供的鲜菌渣。 

1.1.2  培养基 

YPD 培养基、YPD 固体培养基成分与王冰[9]

报道一致，试剂均为国产分析纯，北京奥博星

生物技术有限责任公司。 

5%菌渣培养基主要成分为粉碎后的菌渣

(干重) 50.0 g/L，pH 5.5，101 kPa 灭菌 20min。 

1.1.3  主要仪器 

热场发射扫描电镜系统，日本电子株式会

社；恒温培养振荡器，上海制成分析仪器制造

有限公司；生化培养箱，上海一恒科学仪器有

限公司；2516 型血球计数板，上海市求精生

化试剂仪器有限公司。 

1.2  菌株的筛选 
称取 1.0 g 鲜菌渣为样品，加入含有 10 mL 

YPD 培养基的 250 mL 三角瓶中，混匀，在

30 °C、160 r/min 条件下富集培养 24 h；吸取上

清液，用无菌水稀释至 10−3、10−4 和 10−5 倍；

将稀释液分别涂布于 YPD 固体培养基上，30 °C

静置培养 24 h。选取单菌落进行进一步分离、

纯化，将纯化好的菌种在 4 °C 条件下用 YPD

固体培养基斜面保存。 

1.3  形态学观察、生理生化实验及生长曲

线的绘制 
1.3.1  形态学观察 

菌落形态观察：挑取在 YPD 固体培养基上

培养 24 h 的菌落，进行菌落形态观察。 

菌株形态观察：对培养好的菌株进行预处

理，利用扫描电子显微镜进行观察[11-13]。 

1.3.2  生理生化实验 

菌株生理生化实验：对菌株进行糖发酵、

碳源同化试验、氮源同化试验[14-15]。 

1.3.3  生长曲线的绘制 

用接种环挑取一环活化的菌株 Y1 接种到

100 mL YPD 培养基中，在 30 °C、160 r/min 条

件下培养，每隔 3 h 用血球计数板进行菌株细

胞的计数，绘制生长曲线[16]。 

菌株细胞数(个/mL)= 

80

80

个小方格菌株细胞总数
×400×10 000× 稀 释

倍数 

1.4  系统发育树的构建 
菌株纯化后送北京华大基因科技有限公司进

行 18S rRNA 基因测序，将得到的基因序列在

NCBI 上进行 BLAST 分析，将结果导入 MEGA 7.0

并采用邻接法(neighbor-joining method)构建系统

发育树。 

1.5  发酵培养基与培养条件的优化 
1.5.1  种子液的配制 

用接种环挑取一环活化的菌种接入 100 mL 

YPD 培养基中，在 30 °C、160 r/min 条件下培

养 24 h，用生理盐水配制浓度为 108个/mL 的菌

悬液，备用。 

1.5.2  葡萄糖添加量对菌株生长的影响 
分别选取 0%、0.5%、1.0%、1.5%和 2.0%

的葡萄糖添加量，以 5%菌渣培养基为基础，

在转速 160 r/min、初始 pH 5.5、接菌量为 1%

条件下培养 24 h，用血球计数板计算发酵液中

的菌数。 

1.5.3  菌渣添加量对菌株生长的影响 
分别选取 0%、2.5%、5.0%、7.5%和 10.0%

的菌渣添加量的培养基，葡萄糖的添加量为

0.5%，接菌量为 1%，在初始 pH 5.5、培养温度

30 °C、转速 160 r/min 条件下培养 24 h，用血

球计数板计算发酵液中的菌数。 
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1.5.4  培养温度对菌株生长的影响 
分别选取 25.0、27.5、30.0、32.5 和 35.0 °C

的培养温度，以 5%菌渣培养基为基础，葡萄糖

添加量为 0.5%，接菌量为 1%，在初始 pH 5.5、

转速 160 r/min 条件下培养 24 h，用血球计数板

计算发酵液中的菌数。 

1.5.5  发酵初始 pH 对菌株生长的影响 
分别选取 pH 4.5、5.0、5.5、6.0 和 6.5 为

发酵初始 pH，以 5%菌渣培养基为基础，葡萄

糖添加量为 0.5%，接菌量为 1%，在培养温度

30 °C、转速 160 r/min 条件下培养 24 h，用血

球计数板计算发酵液中的菌数。 

1.5.6  培养转速对菌株生长的影响 
分别选取 80、120、160、200 和 240 r/min

的摇床转速，以 5%菌渣培养基为基础，葡萄糖

添加量为 0.5%，接菌量为 1%，在初始 pH 5.5、

培养温度 30 °C 条件下培养 24 h，用血球计数

板计算发酵液中的菌数。 

1.5.7  接菌量对菌株生长的影响 
分别选取 0.5%、1.0%、1.5%、2.0%和 2.5%

的接菌量，以 5%菌渣培养基为基础，葡萄糖添

加量为 0.5%，在初始 pH 5.5、培养温度 30 °C、

转速 160 r/min 条件下培养 24 h，用血球计数板

计算发酵液中的菌数。 

1.6  Box-Behnken Design 响应面试验 
参考单因素试验与 Plackett-Burman 试验结

果，选择 3 个影响显著的因素：发酵初始 pH、

培养温度、培养转速，菌株菌数为响应值，利用

Design Expert 10 软件设计三因素三水平进行响

应面优化试验[17-20]。试验因素水平设计见表 1。 
 

表 1  因素水平设计表 
Table 1  Factor level design table 

Level A: Temperature  

(°C) 

B: pH C: Rotation speed 

(r/min) 

–1 25 4.5 120 

0 30 5.0 160 

1 35 5.5 200 
 

1.7  菌渣主要成分在发酵过程中的变化 
1.7.1  菌渣总量 

精确称取 5.0 g 干重的粉碎后菌渣两份，

分别配制 100 mL 培养基(含有 0.5%的葡萄糖)；

一份接酵母菌 Y1 (接菌量为 2%)，另一份未接

菌；分别在 pH 5.0、32 °C、160 r/min 条件下培

养 24 h 后，5 000 r/min 离心 15 min，沉淀用去

离子水冲洗 3 次后烘干，获得发酵后与未发酵

的菌渣，精确称重。 

1.7.2  含氮量与蛋白质含量 

对用作氮源成分添加的土霉素菌渣的含氮

量与蛋白质含量在发酵前后的变化进行比较。

含氮量测定采用凯式定氮法，以 6.25 为蛋白系

数计算蛋白质含量。 

2  结果与分析 

2.1  菌株筛选与鉴定 
2.1.1  菌株形态学观察 

以土霉素菌渣为样品，通过稀释涂布法筛

选得到酵母菌 Y1，在 YPD 固体培养基上生长

的菌落形态和菌株形态见图 1 和图 2。 

由图 1 可知，酵母菌 Y1 在 YPD 固体培养

基上的菌落，呈白色、圆形凸起，表面光滑、 
 

 
 

图 1  酵母菌 Y1 在 YPD 培养基上的菌落形态 
Figure 1  Colony morphology of yeast Y1 on YPD 
medium. 
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图 2  酵母菌 Y1 的扫描电镜图 
Figure 2  Scanning electron microscope (SEM) 
diagram of yeast Y1. 
 

湿润。由图 2 可知，菌株形态呈卵圆状，其大

小约为 4.0 μm×2.0 μm。 

2.1.2  菌株生理生化实验 

对酵母菌 Y1 进行了糖发酵、碳源同化、

氮源同化试验，结果见表 2。 

由表 2 可知，该菌株可发酵葡萄糖、蔗糖、

麦芽糖，不可发酵淀粉；可在以葡萄糖、壳聚

糖、L-阿拉伯糖、乙醇为碳源的培养基中生长；

不可同化糊精与柠檬酸；可在以硝酸钾、硫酸

铵为氮源的培养基中生长。 

 

表 2  酵母菌 Y1 的糖发酵、碳源利用、氮源同化

试验 
Table 2  Sugar fermentation, carbon source utilization 
and nitrogen source assimilation of yeast Y1 

Physiological and biochemical tests Yeast Y1

Sugar fermentation Glucose + 

Sucrose + 

Maltose + 

Starch – 

Carbon source utilization Glucose + 

Chitosan + 

L-arabinose + 

Ethanol + 

Dextrin – 

Citric acid – 

Nitrogen source assimilation KNO3 + 

(NH4)2SO4 + 

Note: +: Positive; −: Negative. 

2.1.3  菌株生长曲线 

在 30 °C、160 r/min 条件下，酵母菌 Y1 在

YPD 培养基中的生长曲线见图 3。 

由图 3 可知，菌株 Y1 在生长初期的 0–9 h

内生长缓慢，为菌株的生长延迟期；9 h 之后，

菌体数量开始快速增加，菌株进入快速生长期；

18 h 之后，菌体生长量增长不明显，为该菌的

生长稳定期。 

2.1.4  系统发育树 

酵母菌 Y1 的系统发育树见图 4。图 4 结果

表明菌株 Y1 与希腊接合囊酵母 (Zygoascus 
hellenicus)的 18S rRNA 基因序列相似性达到

99%，两者在系统发育树上处于同一分支，因

此可初步鉴定为希腊接合囊酵母菌属，拟命

名为希腊接合囊酵母菌(Zygoascus hellenicus) 

Y1。 

2.2  菌株发酵条件的优化结果 
2.2.1  葡萄糖添加量对菌株生长的影响结果 

在 5%菌渣培养基中，葡萄糖添加量对菌

株生长影响的结果见图 5。葡萄糖是微生物最

容易利用的碳源，因此以葡萄糖为菌株 Y1 培

养的碳源。从图 5 可以看出，在葡萄糖添加量

低于 0.5%时，随着添加量的增加，菌株数快  

 

 
 

图 3  酵母菌 Y1 的生长曲线 
Figure 3  Growth curve of yeast Y1. 
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图 4  酵母菌 Y1 的系统发育树   括号内序列号为该菌株在 GenBank 上的注册号；分支点数字为自展

值；比例尺：遗传距离 

Figure 4  Phylogenetic tree of yeast Y1. Serial number in parentheses: The registration number of the strain on 
GenBank; Branch point numbers: Bootstrap value; Scale: Genetic distance. 

 
速增加；添加量为 0.5%时，菌数达到最高值

3.65×108 个/mL；添加量超过 0.5%时菌株数减少，

这可能是因为葡萄糖浓度过高，碳氮比例不合

适造成酵母生长缓慢。因此，选择 0.5%的葡萄

糖添加量为最佳添加量。 

 

 
 

图 5  葡萄糖添加量对菌株生长的影响 
Figure 5  Effect of glucose addition on strain growth. 

2.2.2  菌渣添加量对菌株生长的影响结果 

不同浓度的土霉素菌渣培养基对菌株生长

影响的结果见图 6。由图 6 可以看出，菌渣添

加量低于 5%时，酵母菌 Y1 的数量随菌渣添加

量的增长而增加；在 5%的菌渣添加量时菌数 

 

 
 

图 6  菌渣添加量对菌株生长的影响 
Figure 6  Effect of the amount of oxytetracycline 
fermentation residue on strain growth. 
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达到最高值 3.45×108 个/mL；添加量超过 5%时

菌株数减少，这可能是因为随着菌渣添加量的

加大，培养基固液比变大，密度加大，溶氧量

变低，再加上可利用的糖可能不足，造成菌株

的生长量减少。因此选择 5%的土霉素菌渣为

最佳菌渣添加量。 

2.2.3  培养温度对菌株生长的影响结果 
不同培养温度对菌株生长的影响见图 7。 

环境温度对微生物生长影响较大，在其最

适温度下，微生物生长速率最快，细胞分裂周

期变短；同时也会影响其酶活性、细胞膜流动

性、胞外物质溶解度等方面。由图 7 可以看出，

随着培养温度的提升，菌株数量快速增长，30 °C

时其数量达到最高值 3.3×108 个/mL，随后菌株

数量缓慢下降，因此选择 30 °C 作为菌株的最

佳培养温度。 

2.2.4  发酵初始 pH 对菌株生长的影响结果 
不同发酵初始 pH 对菌株生长的影响见图 8。 

pH 对微生物的酶活力、有机物的离子化程

度、细胞膜的通透性等方面均有影响。由图 8

可以看出，在发酵初始 pH 值选择 4.5–6.5 范围 

 

 
 

图 7  培养温度对菌株生长的影响 
Figure 7  Effect of culture temperature on strain 
growth. 

 
 

图 8  发酵初始 pH 对菌株生长的影响 
Figure 8  Effect of initial pH on strain growth. 

 
内，菌株数量先增加后减少，在 pH 5.5 时菌数

达到最大值 3.5×108 个/mL，因此选择 pH 5.5 为

酵母菌 Y1 的发酵初始最适 pH。 

2.2.5  摇床转速对菌株生长的影响结果 

不同摇床转速对菌株生长的影响见图 9。 

摇床培养有利于好氧微生物生长，在一定

范围内，转速提高有利于培养基溶氧量增加，

也有利于菌株充分利用培养基。由图 9 可以看

出，在 80–160 r/min 之间，随摇床转速的增加，

菌株快速增长；超过 160 r/min 后，生长量的增 

 

 
 

图 9  转速对菌株生长的影响 
Figure 9  Effect of rotation speed on strain growth. 
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加变得缓慢。由于培养基中菌渣颗粒的存在，转

速过大时菌渣会出现挂壁现象，影响菌株对菌渣

的利用，造成较大误差。综合考虑后，选择摇床

转速 160 r/min 作为菌株 Y1 培养的最适转速。 

2.2.6  接菌量对菌株生长的影响结果 

不同接菌量对菌株生长的影响见图 10。 

 

 
 

图 10  接菌量对菌株生长的影响 
Figure 10  Effect of inoculation amount on strain 
growth. 

适宜的接菌量有利于缩短菌株生长的延迟

期，迅速进入快速生长期。由图 10 可以看出，

随着接菌量的增加，菌体数不断增加，接菌量

为 2.0%时，菌株数量最高达到 3.90×108 个/mL；

接菌量 2.5%时菌数有所下降。因此选择 2.0%

的接菌量为最佳接菌量。 

2.3  Box-Behnken Design 试验结果 
Box-Behnken Design 试验设计及结果见表 3

和表 4。 

以菌株菌数为响应值，利用 Design-Expert 

10 软件对表 3 数据进行多元二次拟合分析，建

立菌数(Y)和温度(A)、pH (B)、转速(C)的回归方

程模型： 

Y=5.14–0.094A–0.07B–0.025C–0.037AB– 
0.002 25AC+0.000 5BC–0.54A2–0.24B2–0.15C2 

由表 4 可知，回归模型 P<0.000 1，说明回

归方程非常显著，能较好地模拟出真实曲面；

通过 F 值的大小，可知 3 个因素对酵母生长情

况影响程度的大小依次为 A>B>C。相关系数 

 
表 3  Box-Behnken design 试验设计及结果 
Table 3  Design matrix and experimental results of Box-Behnken design 

Assay A: Temperature (°C) B: pH C: Rotation speed (r/min) Y: Yeast number (×108/mL) 

1 1 (35) 1 (5.5) 0 (160) 4.14 

2 0 (30) –1 (4.5) –1 (120) 4.81 

3 –1 (25) 0 (5.0) 1 (200) 4.50 

4 0 –1 1 4.80 

5 –1 –1 0 4.50 

6 0 0 0 5.21 

7 0 0 0 5.19 

8 –1 1 0 4.40 

9 1 –1 0 4.40 

10 0 0 0 5.11 

11 0 1 1 4.70 

12 0 1 –1 4.71 

13 1 0 –1 4.40 

14 0 0 0 5.12 

15 –1 0 –1 4.59 

16 0 0 0 5.09 

17 1 0 1 4.30 
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表 4  Box-Behnken Design 试验回归方程和方差分析 
Table 4  Experimental regression equations and analysis of variance of Box-Behnken Design 

Source SS DF MS F value P value 

Model 1.83 9.00 0.20 81.11 <0.000 1 

A 0.07 1.00 0.07 28.01 0.001 1 

B 0.04 1.00 0.04 15.88 0.005 3 

C 0.01 1.00 0.01 2.02 0.198 5 

AB 0.01 1.00 0.01 2.13 0.187 9 

AC 0.00 1.00 0.00 0.01 0.930 9 

BC 0.00 1.00 0.00 0.00 0.984 6 

A2 1.25 1.00 1.25 497.37 <0.000 1 

B2 0.24 1.00 0.24 95.72 <0.000 1 

C2 0.10 1.00 0.10 38.51 0.000 4 

Residual 0.02 7.00 0.00   

Lack of fit 0.01 3.00 0.00 0.90 0.514 6 

Pure of fit 0.01 4.00 0.00   

Cor total 1.85 16.00    

 

R2=0.990 5、调整后的 R2
Adj=0.978 3 的差值<0.02，

二者差异<0.2 代表该模型拟合度良好，误差小；

失拟项中 F=0.90、P=0.514 6，二者均大于 0.01，

差异不显著，说明模拟性较好；在此模型中，A、

B、A2、B2、C2 等项对试验结果的影响极显著

(P<0.01)，变异系数 1.06%<10%，精密度为

25.616>4，表明该模型有较高的精密度，进一

步证明该模型对酵母菌数的预测具有较高的可

信度。 

响应曲面及等高线图如图 11 所示。由图 11

可知，响应面和等高线图表示两个因素之间的

相互作用，等高线呈椭圆形表明两个因素之间

的交互作用对响应值影响显著。图 11A 和 11B

反映了 pH 和温度对酵母菌生长的影响，其响

应曲面图曲线较陡，等高线呈椭圆形，即 pH

和温度对酵母菌生长的交互效应显著。图 11C

和 11D 反映了温度和转速对酵母菌生长的影

响，其响应曲面图曲线较陡，等高线呈椭圆形，

即温度和转速对酵母菌生长的交互效应显著。

图 11E 和 11F 反映了 pH 和转速对酵母菌生长

的影响，其响应曲面图曲线较陡，等高线呈椭

圆形，即 pH 和转速对酵母菌生长的交互效应

显著。 

2.4  最佳培养条件的确定与验证 
响应面法优化的菌株最佳培养条件为：培

养温度 32.29 °C、初始 pH 4.91、摇床转速

156.56 r/min；预测最佳条件下菌株生长的菌数

为 5.00×108 个/mL。根据实际情况，调整最佳培

养条件为：培养温度 32 °C、初始 pH 5.0、摇床

转速 160 r/min。按此条件重复 3 次实验，得到

菌株菌数约为 5.11×108 个 /mL，这与响应面

预测的值相近，说明此模型可靠合理。  

2.5  菌株生长对土霉素菌渣成分的影响结果 
酵母菌 Y1 在其最优培养条件下培养时，

发酵前后土霉素菌渣总量、含氮量与蛋白质质

量的变化见表 5。 

由表 5 可知，相较于未发酵的菌渣，发酵

后的菌渣质量减少了 10.37%、减少的蛋白质质

量占减少菌渣质量的 71.02%，说明菌株主要利

用菌渣中的蛋白质作为氮源进行自身生长。 
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图 11  各因素交互作用对酵母菌数的响应面和对应等高线图 
Figure 11  Response surface and corresponding contour map of interaction of factors to yeast number. 
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表 5  菌渣发酵前后成分变化 
Table 5  Composition changes of oxytetracycline 
fermentation residue before and after fermentation 

Factor Before  

fermentation 

Without  

fermentation 

After  

fermentation

Weight (mg) 5 000 4 428 3 969 

Nitrogen (mg) 375 318 266 

Protein (mg) 2 344 1 990 1 664 

3  讨论与结论 
由于我国抗生素产量巨大，国家以及人们对

环境问题越来越重视，这让抗生素菌渣的处理

处置方式成为学者们研究的一大热点问题。土

霉素菌渣中剩余的营养物质较多，是一种潜力

较大的可利用资源。本文从土霉素菌渣中筛选的

酵母菌属希腊接合囊酵母，暂命名为希腊接合

囊酵母 Y1。其菌落边缘圆滑、呈白色、外表光

滑；其菌体为卵圆状，大小约为 4.0 μm×2.0 μm。

经单因素试验与 Box-Behnken design 试验得到

Y1 的最佳培养条件为：在以 5%土霉素菌渣为主

要营养成分的培养基中，添加 0.5%的葡萄糖，接

菌量为 2%，在 pH 5.0、32 °C、160 r/min 条件下

培养 24 h，酵母菌数可达到 5.11×108 个/mL，证

明了利用土霉素菌渣培养菌株 Y1 是可行的。

Y1 在菌渣中生长后，减少的蛋白质质量占减少

菌渣质量的 71.02%，说明菌株主要利用菌渣中

的蛋白质作为氮源进行自身的生长。本研究为

后续利用土霉素菌渣生产酵母膏代替品提供

了理论基础。这样不仅可以降低一般酵母膏的

生产成本，在生物领域有广泛的应用前景，还

可实现土霉素菌渣的废物利用并减少环境污

染等问题。 
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