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高效分解水产原料的菌株分离鉴定和组合发酵初探* 
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摘要    为从一种组成未知的商用复合菌中分离并筛选出优势发酵菌株, 本实验采用稀释平板培养

法, 对菌种进行分离纯化, 同时参照《真菌鉴定手册》和《常见细菌鉴定手册》, 根据其形态学特征、

生理生化特性, 并分别结合 16S rDNA和 18S rDNA序列的比对分析对菌种进行鉴定。另外, 本研究

通过生长曲线测定, 单菌种发酵试验以及多菌种混合发酵发酵试验, 以游离氨基酸态氮为指标, 以

期筛选出发酵低值水产品制备菌肥的最佳菌株组合。结果显示, 共分离得到 4株菌, 分别为 a热带假

丝酵母、b罗伦隐球菌、c枯草芽孢杆菌、d蜡样芽胞杆菌。且菌种组合 acd发酵后游离氨基酸态氮

的含量较对照组上升最显著, 为 8.276g/L。故可确定最佳发酵菌株配方为 acd(热带假丝酵母+枯草芽

孢杆菌+蜡样芽胞杆菌)。 
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随着水产品加工业的迅速发展 , 加工产量逐年

递增的同时, 产生了大量的下脚料, 如鱼头、鱼皮、

鱼鳍、鱼尾、鱼内脏、鱼骨、鱼胆、鱼鳔、虾壳、蟹

壳、贝类及其残留鱼肉 , 其重量约占原料鱼的

40%—55%(李晶, 2012)。随着渔业资源的衰退, 目前

渔获物产量中有相当数量的低值杂鱼 , 这类杂鱼和

水产下脚料统称为低值水产蛋白资源(以下简称低值水

产品), 其中的大部分作为初饲料被利用, 部分甚至被

废弃, 不仅污染环境, 还造成资源浪费(孙静等, 2013)。

低值水产品中含有丰富的营养物质和功能活性物质。目

前, 虽然国内对低值水产品开展了一些初级的利用, 如

将鱼头、鱼骨加工成鱼骨糊、鱼骨粉, 从鱼内脏中提取

鱼油等(孙晓莲, 2009), 但这些途径对下脚料的利用仍

然较为低效低值, 还会有剩余的下脚料被抛弃到环境

中, 因此亟待对低值水产品进行深度高值开发。 

目前, 国内外有关利用微生物降解石油、修复石

油污染以及用微生物处理废水污水等(Moriarty et al, 

2012)已有较多报道, 微生物利用动物粪便、稻壳、污

泥和秸秆等发酵生产菌肥方面的研究也很多。如张士

萍等(2008)从受石油污染土壤中筛选及驯化得到以机

油为唯一碳源进行生长代谢的混合菌种, 该混合菌种

对高浓度含机油废水具有较强的降解能力。宋鹏等

(2008)利用生活垃圾以及污泥混合物为原料, 接入有机

物料腐熟固体混合菌剂和有益菌群混合菌悬液, 生产

微生物菌肥。但有关利用微生物降解发酵低值水产品的

报道在国内外较少。如辜澜涛等(2012)利用微生物对豆

渣、鱼杂、鸡血等进行发酵处理, 结果显示发酵液中的

粗蛋白含量最高, 营养价值也得到有效提高。本文从现

有的一种组成未知的复合菌入手, 对其进行分离纯化、

鉴定以及发酵菌种的探究, 从而确定可以降解低值水

产品的主要微生物类群以及发酵菌种配方, 为进一步

研究微生物发酵低值水产品制备菌肥奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料与仪器设备 

1.1.1  未知复合菌    由岱山县绿康源海洋生物技

术有限公司提供。 

1.1.2  低值杂鱼和水产下脚料    购自舟山市第一
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渔业公司冷库。 

1.1.3  培养基    复合菌活化用培养基为液体肉膏

蛋白胨培养基(0.5g牛肉膏, 1.0g蛋白胨, 0.5g氯化钠, 

水 100mL, pH 7.2)。菌种活化用培养基为马铃薯葡萄

糖琼脂(PDA)培养基和营养琼脂培养基, 青岛高科技

工业园海博生物技术有限公司。种子液制备用培养基

为马铃薯液体培养基(将 200g 马铃薯去皮切碎, 煮烂

后取得土豆汁, 加入 20g 葡萄糖或者蔗糖, 加水至

1000mL)和 LB 培养基(胰蛋白胨 10g/L, 酵母提取物

5g/L, 氯化钠 5g/L)。发酵用培养基[10%(W/V)经绞碎

的低值水产品, 90%的蒸馏水]。 

1.1.4  主要试剂和仪器    宝生物 DNA提取试剂盒, 

大连 TaKaRa 公司; PCR 反应用的各种试剂, 大连

TaKaRa 公司; 梅里埃 API 试剂条, 北京三佳拓联科

技发展有限公司; LDZX-50KBS立式压力蒸汽灭菌锅, 

上海申安医疗器械厂 ; HZQ-F160 全温振荡培养箱 , 

太仓市豪成实验仪器制造有限公司; SW-CJ-2F 型双

人双面净化工作台 , 苏州净化设备有限公司 ; BPS- 

250 培养箱 , 上海梅颖浦仪器仪表制造有限公司 ; 

722G 可见分光光度计, 上海精密科学仪器有限公司; 

AR224CN 电子分析天平, 美国奥豪斯仪器(上海)有

限公司; OLYMPUS CX21 显微镜, 上海优浦科学仪

器有限公司。 

1.2  实验方法 

1.2.1  菌粉活化    在超净台内称取 0.1g 菌粉添加

到盛有 50mL无菌的肉膏蛋白胨液体培养基的锥形瓶

中, 置于恒温摇床, 28°C, 120 r/min, 培养 24h。 

1.2.2  菌种的分离纯化    考虑到复合菌的广谱性, 

要想从中筛选出适合分解低值水产品的菌株, 用一

般的细菌、真菌分离培养来筛选无法达到目的, 因此

考虑用低值水产品制备分离用培养基来筛选出生长

良好的菌株作为供试菌。 

1.2.2.1  分离培养基的制备 

培养基成分: 取一定量的低值水产品, 加入蒸馏

水制成含原料分别为 10%, 5%, 2%, 1%, 0.5%, 0.1%的

匀浆液, 然后加入一定量的琼脂制成固体培养基。倒

平板用于菌种分离 , 根据菌种生长情况来确定培养

基中水产原料的最适浓度。 

1.2.2.2  涂布分离纯化 

在无菌条件下, 将活化的复合菌稀释至 10–6, 取

不同稀释梯度的液体均匀涂布于对应标号的低值水

产品固体培养基中, 选择其中生长密度适宜的平板, 

根据菌落表面结构、形态、颜色、透明度及边缘等状

况, 用接种环挑取上面生长的单个菌落, 多次划线分

离得到的单菌落, 用制备好的低值水产品试管斜面保

存于 4°C冰箱中, 作为供试菌株用于后续实验。 

1.2.3  菌种的鉴定 

1.2.3.1  形态观察与镜检 

用接种环从低值水产品斜面培养基上取少量菌

种, 在低值水产品平板培养基上划线 , 培养后观察

菌落的特征, 培养特征观察参照文献(魏景超, 1979; 

东秀珠等 , 2001), 菌株形态特征在光学显微镜下

观察。  

1.2.3.2  API试剂条法对菌株鉴定 

API20 C AUX: 将平板培养 2—3d的菌体, 用接

种环取少许加入API suspension培养基(或 0.85%生理

盐水 )混匀 , 使得溶液浓度为 2Mcf, 然后从中吸取

100ul 加入到 API C 培养基中, 混匀后将液体分别加

入相应试剂盒各孔内, (29±2)°C 静置培养 72h, 分别

在 48h和 72h时观察试剂盒各孔的变化, 最后将实验

结果输入 apiwebTM鉴定软件进行分析。 

API50 CHB/E: 将平板培养 24h的菌体用无菌生

理盐水洗两次后 , 加入 API 50 CHB/E 培养基 (或

0.85%生理盐水 )混匀 , 然后将混有菌体的 API 50 

CHB/E培养基(或 0.85%生理盐水)分别加入相应试剂

盒各孔内, 37°C 静置培养 48h, 观察试剂盒各孔颜色

的变化, 最后将实验结果输入 apiwebTM 鉴定软件进

行分析。 

1.2.3.3  分子鉴定 

分别参照宝生物真菌和细菌基因组 DNA提取试

剂盒说明操作, 完成菌种 DNA 提取。真菌扩增采用

通用引物 EF3(5’-TCCTCAAATGACCAAGTTTG-3’)

和 EF4(5’-GGAAGGGRTGTATTTATTAG-3’) (White 

et al, 1990); 细菌扩增采用通用引物 27F(5'-AGAGT 

TTGATCMTGGCTCAG-3')和 1492R(5'-TACGGYTAC 

CTTGTTACGACTT-3') (武香玉等, 2012)。PCR扩增

体系(25μL): 10μL ddH2O, 12.5μL PCR-mix, 引物各

1μL, 0.5μL模板。PCR扩增程序: 预变性 95°C、5min; 

94°C变性 1min, 55°C退火 1.5min, 72°C延伸 2min, 共

30 个循环 ; 72°C 最终延伸 10min (Andrew et al, 

2011;Bernardi et al, 2000; Chen et al, 2010)。扩增产物

用含 EB 的 1%琼脂糖凝胶电泳检测、拍照。纯化的

目的 DNA送美吉生物工程(上海)股份有限公司测序。

将测序结果在GenBank中通过BLAST进行基因比对, 

获得相似度较高的序列后, 与所测序列通过 ClustalX

进行多重序列比对, 比对结果通过 MEGA 4.0软件构
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建系统发育树(敖晓琳等, 2011)。 

1.2.4  菌株生长曲线的测定    主要通过分光光度

计 , 采用光电比浊计数法测定菌液浓度 (郑朝成等 , 

2012)。将被测菌用相应平板进行活化, 然后用接种环

取一环已活化的菌株接入装有 50mL相应种子液培养

基的锥形瓶中, 于 28°C, 160 r/min振荡培养, 每隔 2h

测定菌株各个时间点的吸光值(OD600)大小。以培养时

间为横坐标, OD600 值为纵坐标作图, 并将各点连接

成一条平滑曲线 , 即为该菌在相应液体培养基中 , 

28°C、160 r/min条件下培养的生长曲线。 

1.2.5  单菌种发酵效果的测定    将每种菌按发酵

液 5%接种量分别接入到含 5g 绞碎的水产原料和

45mL水的 250mL的锥形瓶中, 混匀放入全温振荡培

养箱, 自然 pH, 28°C, 160 r/min, 发酵 72 h后测定发

酵液游离氨基酸态氮含量, 每组三个平行。  

氨基酸态氮标准曲线的制作见参考文献(彭爱红

等, 2002), 样品游离氨基酸态氮含量的测定以参考文

献(贾雅丽, 2010)的方法进行。 

1.2.6  发酵菌种组合筛选    以各菌株的功能特性

为基础, 根据发酵原料特点和目标产物的要求, 设计

不同的菌株组合。每种组合按发酵液 5%接种量接入

到含 5g绞碎的水产原料和 45mL水的 250mL的锥形

瓶中 , 混匀放入全温振荡培养箱 , 自然 pH, 28°C, 

160 r/min, 发酵 72 h 后测定发酵液游离氨基酸态氮

含量, 每组三个平行。 

2  结果 

2.1  菌种分离培养基的确定 

观察菌株在不同培养基中涂布生长的情况表明, 

在水产原料含量为 1%、0.5%、0.1%的三种培养基中

菌落生长相似, 个体很小, 可能是培养基营养物质不

够所致, 但菌落密集无法计数; 在原料含量为 10%、

5%、2%的三种培养基中菌落生长也相似, 菌落饱满

个体较大, 生长密集, 无法计数。综合考虑菌种既能

正常生长又可以节约原料 , 确定实验所用菌种分离

培养基中水产原料的含量为 2%。 

2.2  菌种的初步鉴定结果 

混合菌种的稀释分离结果表明 , 稀释梯度为

10–3、10–4时, 菌落清晰相间, 为适宜的稀释梯度, 观

察生长密度适宜的平板, 根据菌株的形态差异, 共分

离得到 4株菌, 分别命名为菌株 a、b、c、d。各菌种

形态特征和显微特征见表 1。 

表 1  4 株菌的形态特征和显微特征 
Tab.1  Morphological and microscopic characteristics of 4 strains 

菌种 菌落形态 显微特征 

a 近圆形, 表面湿润、稍有光泽, 不透明, 奶白色 细胞呈卵圆形, 直径 2—5μm, 有分隔的假菌丝, 革兰染色阳性 

b 近圆形, 表面略湿润, 不透明, 奶白色 细胞呈卵圆形, 直径 2—4μm, 无假菌丝, 无子囊孢子, 革兰染色阳性 

c 近圆形, 表面粗糙, 不透明, 微黄色 细胞呈杆状, (0.7—0.8)μm×(2—3)μm, 无荚膜, 芽孢为椭圆到柱状, 革兰染色阳性

d 近圆形, 表面粗糙, 不透明, 白色 细胞呈杆状, (1—1.2)μm×(3—5)μm, 无荚膜, 芽孢圆形或柱形, 革兰染色阳性 

 
2.3  API生化鉴定结果 

API生化试验条法对 4株菌的生化性质具体鉴定

结果见表 2和表 3 , 结果与反应鉴定表比对, 并参考

文献(魏景超, 1979; 东秀珠等, 2001)。由表 2可知, 所

分离到的菌株 a 与标准菌株 Candida tropicalis 性质

基本一致, 可认为 a菌为热带假丝酵母。所分离到的

菌株 b 与标准菌株Cryptococcus laurentii性质基本一

致, 可判断 b 菌为罗伦隐球菌。由表 3 可知, 所分离

到的菌株 c 与标准菌株 Bacillus subtilis 性质基本一致, 

可判断 c 菌为枯草芽孢杆菌或解淀粉芽孢杆菌

(B.amyloliquefaciens)。所分离到的菌株 d 与标准菌株

Bacillus cereus性质基本一致, 可判断d菌为蜡样芽胞杆菌。 

2.4  菌株分子鉴定结果 

以 16SrDNA 和 18S rDNA 基因序列测定并与

NCBI 数据库中的序列进行同源性比较, 将同源性较

高的典型菌株的序列用于构建系统发育树, 如图 1和

图 2所示。 

根据真菌 18S rDNA序列构建的系统发育树可以

看出, a菌株与标准菌株 Candida sp.亲缘关系最为接

近, 其 18S rDNA的同源性达到 99%, 且与相应的标

准菌株 Candida tropicalis的序列相似度为 94%; b菌

株与标准菌株 Cryptococcus laurentii 聚在一起, 其

18S rDNA的同源性达到 100%。因此, 结合菌株形态

学特征、生长特性和生理生化特性, 可以确定菌株 a

为热带假丝酵母 Candida tropicalis, 菌株 b为罗伦隐

球菌 Cryptococcus laurentii。 

根据细菌 16S rDNA序列构建的系统发育树可以

看出, c菌株与标准菌株 Bacillus subtilis 亲缘关系最 
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表 2  菌株 a、b 的主要生理生化特性 
Tab.2  Physiological and biochemical characteristics 

of strain a and b 

Biochemical 
assays 

a b 
Candida 
tropicalis 

Cryptococcus 
laurentii 

GLU + + + + 

GLY - - - - 

2KG + + + + 

ARA - + - + 

XYL + + + + 

ADO + + + + 

XLT - + - + 

GAL + + + + 

INO - + - + 

SOR + + + + 

MDG + + + + 

NAG + + + + 

CEL - + - + 

LAC - + - + 

MAL + + + + 

SAC + + + + 

TRE + + + + 

MLZ + + + + 

RAF - + - + 

HYPH + + + - 

表 3  菌株 c、d 的主要生理生化特性 
Tab.3  Physiological and biochemical characteristics 

of strain c and d 

Biochemical 
assays 

c d 
Biochemical 

assays 
c d 

Control - - GLY + - 

ERY - - DARA - - 

LARA + - RIB + + 

DXYL + - LXYL - - 

ADO - - MDX - - 

GAL - - GLU + + 

FRU + + MNE + - 

SBE - - RHA - - 

DUL - - INO + - 

MAN + - SOR + - 

MDM - - MDG + - 

NAG + + AMY + - 

ARB + + ESC + + 

SAL + - CEL + - 

MAL + + LAC - - 

MEL + - SAC + + 

TRE + + INU + - 

MLZ - - RAF + - 

AMD + + GLYG + + 

XLT - - GEN + - 

TUR + - LYX - - 

TAG - - DFUC - - 

LFUC - - DARL - - 

LARL - - GNT - - 

2KG - - 5KG - - 

 

 

图 1  以 18S rDNA序列为基础的 2株菌系统发育树 
Fig.1  Phylogenetic tree of the 2 strains based on 18S rDNA sequence 

 
为接近, 其 16S rDNA的同源性达到 99%; d菌株与标

准菌株 Bacillus cereus聚在一起, 其 18S rDNA的同

源性达到 100%, 因此, 结合菌株形态学特征、生长特

性和生理生化特性, 可以确定菌株 c为枯草芽孢杆菌

Bacillus subtilis, 菌株 d 为蜡样芽胞杆菌 Bacillus 

cereus。 

2.5  4株菌的生长曲线 

4 株菌各自在马铃薯液体培养基(菌株 a 和 b)

和 LB 培养基(菌株 c 和 d)中的生长曲线 , 如图 3

所示。  
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图 2  以 16S rDNA序列为基础的 2株菌系统发育树 
Fig.2  Phylogenetic tree of the 2 strains based on 16S rDNA sequence 

 

 

图 3  4株菌生长曲线 
Fig.3  The growth curve of 4 strains in potato medium or LB 

medium 

 
如图 3 所见, 4 株菌的生长曲线表现出较为典型

的 4 个特征时期: 延滞期、对数增长期(指数期)、稳

定期和衰亡期。株菌 c 和 d 大约在接种 4h 左右进入

对数生长期, OD值开始迅速上升; 菌株 a和 b大约在

接种 6h左右进入对数生长期, OD值开始迅速上升。

由于养料、空间等问题, 对数期结束后, 菌种开始进

入平稳期, 从图 3 中可以看出, 这 4 株菌进入平稳期

的时间大约都在 12h左右。在衰亡期时, 细胞死亡率

增加, 菌株少繁殖或不繁殖, 4 株菌进入衰亡期的时

间也大约都在 16h左右。 

由于制备后续发酵所需的种子液需取至处于对 

 

 

图 4  游离氨基酸态氮标准曲线 
Fig.4  Standard curve of free amino acid nitrogen 

数时期的菌种, 通过图表可见, 如需一同制备 4 株菌

的种子液, 只要取至培养时间在 6—12h 之间的菌种

即可。 

2.6  游离氨基酸态氮标准曲线 

以 OD值为横坐标, 游离氨基酸态氮含量为纵坐

标, 得到游离氨基酸态氮标准曲线如图 4所示。经统

计分析, 得线性回归曲线为: y=121.98x–1.2967, R2= 

0.9982, 说明曲线可信度较高 , 可以运用(冯培勇等 , 

2009)。 

2.7  单菌种发酵效果 

单菌种发酵低值水产品后游离氨基酸态氮的含

量, 如图 5所示。不同菌种发酵后游离氨基酸态氮的

含量较对照组都有一定的上升, 其中 c 菌株(枯草芽

孢杆菌)和 d 菌株(蜡样芽胞杆菌)发酵后游离氨基酸

态氮含量上升较多, 约为 4g/L。其次是 a 菌株(热带

假丝酵母 ), 发酵后游离氨基酸态氮含量上升

2.365g/L。发酵效果最弱的是 b菌(罗伦隐球菌), 发酵

后游离氨基酸态氮的含量仅上升 1.068g/L。每种菌发

酵低值水产品的能力各异 , 这可能与各种菌的特性

和发酵过程中各菌种产生的酶的种类有一定相关性。

此试验结果结合菌株解磷解钾固氮试验结果 , 可以

为下一步设计不同菌株组合进行混合发酵奠定基础。 
 

 

图 5  单菌种发酵效果 
Fig.5  The ferment effect of a single strain 
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2.8  混合发酵菌株最佳组合的筛选 

不同菌种组合混合发酵低值水产品后游离氨基

酸态氮的含量, 如图 6所示。不同菌种组合发酵后游

离氨基酸态氮的含量较对照组均有明显上升 , 相比

对照组分别上升了 3.943、3.034、5.927、3.492、8.276、

4.445、4.859g/L。其中, acd菌株组合发酵后游离氨基

酸态氮含量上升最显著 , 效果明显优于其它组合的

发酵效果 , 很有可能是当这三菌株共存在同一个环

境时 , 可以达到一个良好的协同作用 , 互利共存状

态。故可确定最佳发酵菌株配方为 acd(热带假丝酵母

+枯草芽孢杆菌+蜡样芽胞杆菌), 下一步实验将选此

最佳组合进行。 

 

 

图 6  不同组合菌株发酵效果 
Fig.6  The ferment effect of different strains combination 

 

3  讨论 

低值水产品作为废物直接丢弃 , 不仅导致资源

浪费、产品附加值低, 而且造成海洋、陆地环境的严

重污染(白福玉等, 2007), 这是水产养殖与加工业规

模化与集约化发展过程中不可避免的一个现实问题。

目前 , 利用微生物处理是一种较为简单易行和有效

的方法, 具有较好的应用前景。但要切实做好低值水

产品的微生物发酵利用 , 关键在于如何筛选得到具

有高效分解功能的微生物菌株。为此, 本试验通过用

低值水产品制备的分离培养基来筛选出生长良好的

菌株作为优势菌, 分离培养后, 进行生理生化以及分

子鉴定, 最终从一种组成未知的复合菌中筛选得到 4 

株具有较好分解低值水产品作用的微生物菌株 , 分

别为 a 热带假丝酵母、b 罗伦隐球菌、c 枯草芽孢杆

菌、d 蜡样芽胞杆菌, 这为下一步微生物发酵奠定了

物质基础。 

本实验中分离得到的菌株主要为芽孢杆菌和酵

母菌 , 这说明降解低值水产品的主要微生物类群为

这两大类。芽孢杆菌内生芽孢, 繁殖能力强, 有利于

工业化生产, 又是非致病细菌, 对人畜无害, 不污染

环境。研究发现, 芽孢杆菌属菌株广泛分布于自然界

中, 能抗许多不良环境(Garrity et al, 2004)。且芽孢杆

菌属细菌可以自身合成分泌胞外蛋白酶(Mehrotra et 

al, 1999)、淀粉酶(Asgher et al, 2007)、脂肪酶(Chen et 

al, 2007)等酶类。芽孢杆菌属中的蜡样芽胞杆菌和枯

草芽孢杆菌是目前应用较广的菌肥微生物 , 司丽娜

(2012)从多种市售微生物肥料、植物根际土壤中进行

微生物菌种分离筛选 , 其中芽胞杆菌和枯草芽孢杆

菌被广泛应用于微生物菌肥的制备中。假丝酵母菌为

酵母型真菌, 通过发芽而繁殖, 可形成假菌丝。假丝

酵母是国内外研究较多的产脂肪酶、木糖醇的菌种

(Silva et al, 2012), 以及在生产菌体蛋白等方面也有

相关报道。张厚瑞等(2007)自木糖厂环境样品中分离

出一株编号为 1—18的高产木糖醇分离物, 经鉴定该

分离物属于为热带假丝酵母。另外, 我国在利用假丝

酵母等微生物以木薯渣(陈桂光等, 1997)、秸秆(白坤

等, 1998)、玉米皮渣(郭维烈等, 1996)为原料生产菌体

蛋白方面也做了较多研究。隐球菌属下的物种通常栖

息在土壤中, 对人类无害。近年来, 国内外在利用罗

伦隐球酵母产胞外多糖、脂肪酶等方面研究较多, 以

及在水果采后病害的生物防治方面也有相关报道

(Yurkov et al, 2013)。梁宁等(2009)以蒜薹为试材, 研

究了罗伦隐球酵母对引起蒜薹采后病害的主要病原

菌交链孢霉菌的生物防治作用 , 这显示了隐球酵母

在蔬果病害防治方面存在巨大的应用前景。 

复合微生物肥料是近年来研究较多的一种肥料, 

内含菌种数量较多, 种类复杂, 主要有放线菌、芽孢

杆菌、酵母菌、霉菌等, 这类产品种类多, 应用较为

广泛且效果显著。目前已经应用的复合微生物肥料有

澳大利亚研制的由不同种的根瘤菌组成的复合根瘤

菌肥料、美国的“生物一号”接种剂和日本“EM”等多

个品种(葛诚, 1994)。1994年我国山东省潍坊市从日

本引进一种菌肥-酵素菌, 它是从土壤和其它物质中

分离出来并高倍繁育, 由 20 多种有益微生物组成的

菌种群体, 可高效分解木屑及植物秸秆等物质, 产生

大量的腐殖质和可被植物吸收利用的氮、磷和钾及各

种微量元素(谢明杰等, 2000)。施用后, 大大改善了土

壤的性质, 作物产量成倍增加。 

由于进口商用复合菌的市场价格昂贵 , 工业化

生产成本高, 在我国农业应用中还未能普及。本试验

从分离纯化所得的 4株菌种出发, 以各菌株的功能特

性为基础, 根据发酵原料特点和目标产物的要求, 并

进一步以游离氨基酸态氮为指标 , 通过单菌种发酵

试验和多菌种组合发酵试验 , 得出多菌种混合发酵
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的效果明显优于单菌种发酵, 且菌株组合 acd(热带假

丝酵母+枯草芽孢杆菌+蜡样芽胞杆菌)的发酵效果最

好, 可以作为发酵低值水产品制备菌肥的菌株配方, 

为后续发酵工艺研究、制备菌肥等提供思路。 

4  结论 

利用低值水产品培养基从一种组成未知的复合

菌中筛选出高效分解下脚料的菌株 a、b、c、d。通过

形态学、生理生化指标和 16S rDNA、18S rDNA系统

发育树构建等对其进行了鉴定。 就菌种的鉴定角度

而言 , 现在普遍采用形态学指标结合分子生物学鉴

定来进行综合鉴定, 因此, 可认为菌株 a 为热带假丝

酵母, 菌株 b为罗伦隐球菌, 菌株 c为枯草芽孢杆菌, 

菌株 d为蜡样芽胞杆菌。并以各菌株的功能特性为基

础, 根据发酵原料特点和目标产物的要求, 以游离氨

基酸态氮含量为指标 , 通过单菌种发酵试验和多菌

种组合发酵试验, 筛选出最佳发酵菌种组合为 acd(热

带假丝酵母+枯草芽孢杆菌+蜡样芽胞杆菌), 为后续

微生物菌肥的研制奠定了基础。 
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Abstract    In order to screen strains with high efficient decomposition of low-value aquatic products from an unknown 

compound strains. We isolated and purified strains on the low-value aquatic products culture medium by the dilution plate 

culture method. According to the characteristics of morphology, physiology and biochemistry tests and the comparison of 

16S rDNA, 18S rDNA sequence, the strains were classified. In addition, in order to screen good fermentation strains, we 

did the determination of growth curve, single strain fermentation test and mixed strains fermentation test. Four strains were 

isolated and they were named a, b, c, d respectively. The strain a was classified into Candida tropicalis, the strain b was 

classified into Cryptococcus laurentii, the strain c was classified into Bacillus subtilis, the strain d was classified into 

Bacillus cereus. And the optimal fermentation strains combination was acd (Candida tropicalis + Bacillus subtilis + 

Bacillus cereus). 

Key words    low-value aquatic products;  isolation and identification;  fermentation;  free amino acid nitrogen 

 

 


