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摘摇 要: 为实现酿酒酵母(Saccharomyces cerevisiae)的高密度发酵及在奶啤生产中的应用,对一株来

源于新疆传统发酵驼乳中的酿酒酵母 TR2 生长所需的增殖因子与培养条件进行研究,并建立该菌

株的发酵动力学模型。 采用单因素实验对培养基中的碳源、氮源以及无机盐的种类与浓度进行筛

选,通过响应面试验与正交试验的方法分别优化该菌的培养基成分和发酵条件,采用 Matlab 软件

对该菌株菌体生长和葡萄糖消耗动力学模型分别进行非线性拟合。 结果表明,优化培养基配方为

葡萄糖 53郾 4 g / L、蛋白胨 21郾 5 g / L、酵母膏 10 g / L、磷酸二氢钾 2郾 98 g / L,在初始 pH 值为 5郾 0、摇床

转速 150 r / min、接种量体积分数 5% 、装液量 60 mL 的条件下 28 益发酵 16 h,细胞数量可达到 6郾 64
伊 108 CFU / mL,其菌体生长和葡萄糖消耗动力学模型的预测值与实验值能较好地拟合,拟合度分

别为 0郾 997 3 和 0郾 978 4,表明所建模型能较好反映该菌的分批发酵过程。
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摇 摇 益生菌是指在合适的剂量下能够对人或动物产

生正面效益的活性微生物[1],主要包括一些乳杆菌

属、双歧杆菌属和酵母[2 - 3]。 酵母菌是与人们日常

生活密切相关的微生物之一,对人体的益生作用主

要表现在免疫调节、吸收胆固醇、排毒和抑制病原菌

繁殖等方面[4 - 6],酿酒酵母因其独特的微生物学特

性和优越的发酵性能,被广泛地应用于食品、饲料、
医药、生物工程等领域[7 - 10]。

在发酵食品,如发酵乳制品、酒类以及面包的工

业化生产过程中,酿酒酵母通常以直投式发酵剂的

形式被添加进基料中,以达到缩短发酵时间、减少生

产成本、稳定产品质量的目的[11]。 而发酵剂中微生

物细胞的数量与活力是影响产品品质的关键因

素[12],因此增殖培养成为制备高活性发酵剂的通用

手段之一。 目前国内外研究人员[13 - 16] 主要采用单

因素结合响应面的方法优化微生物的增殖培养基,
来获得高浓度的细胞数量或代谢产物。 发酵动力学

主要是研究环境因素与微生物代谢活动之间的相互

作用及随时间变化的规律,客观反映发酵过程的动

态特征。 罗建平等[17] 研究了黑曲霉在优化条件下

发酵麦麸生产 茁鄄葡萄糖苷酶的动力学模型,为 茁鄄葡
萄糖苷酶的工业生产提供了参考。 姜勇等[18] 在优

化鼠李糖乳杆菌的发酵条件和培养基组成的基础上

建立了发酵动力学模型,发现高浓度的初始葡萄糖
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底物与代谢产物乳酸的积累会抑制发酵过程中细胞

的生长。 而有关酿酒酵母在增殖培养基中的生长规

律、发酵动力学及模型鲜有报道,因此研究拟以一株

优良的乳源性酿酒酵母为实验菌株,通过正交与响

应面的方法优化其增殖培养基配方与发酵条件,并
在此基础上研究和建立该菌的生长规律和葡萄糖消

耗的动力学方程及模型,为实现酿酒酵母的高密度

发酵及在奶啤生产中的应用提供理论参考。

1摇 材料与方法

1郾 1摇 材料与试剂

酿酒酵母(Saccharomyces cerevisiae)TR2 由新疆

天润生物科技股份有限公司研发部选育,中科院微

生物研究所鉴定;葡萄糖、蛋白胨、酵母膏、KH2PO4、
柠檬酸均为国产分析纯。

YPD 液体培养基:葡萄糖 20 g / L、蛋白胨 20
g / L、酵母膏 10 g / L,115 益灭菌 20 min。 此培养基主

要用于活化菌种。
YPD 固体培养基:在 YPD 液体培养基的基础之

上加入质量浓度 0郾 02 g / mL 的琼脂,煮沸熔化灭菌

而成。 用于酿酒酵母的计数。
增殖培养基:按照单因素实验或响应面试验设计,

在 YPD 液体培养基的基础上加入所需增殖因子配成。
1郾 2摇 仪器与设备

SW CJ 2FD 型超净工作台,苏州安泰空气技

术有限公司;S210 K 型 pH 计,梅特勒 托利多国

际有限公司;Ci L 型显微镜,尼康仪器(上海)有限

公司;Multiskan GO 型酶标仪,赛默飞世尔科技(中
国)有限公司;ZHWY 200D 型恒温培养振荡器,上
海智城分析仪器制造有限公司;LRH 250F 型生化

培养箱,上海一恒科学仪器有限公司;SX 500 型自

动高压灭菌器,日本 TOMY 公司;5804R 型高速离心

机,德国 Eppendorf 公司。
1郾 3摇 实验方法

1郾 3郾 1摇 种子液的制备

用接种环挑取一环保藏于 4 益 冰箱的酿酒酵

母,在 YPD 平板中划线,放置于 28 益培养箱中倒置

培养 48 h;选取菌落形态饱满的酿酒酵母接种于

YPD 液体培养基中,在温度为 28 益、转速为 150
r / min 的摇床中培养 16 ~ 18 h 以获得种子液。
1郾 3郾 2摇 单因素实验设计

在 YPD 液体培养基的基础上配制成含不同质

量浓度的碳源、氮源与无机盐的增殖培养基,其葡萄

糖、菊糖、蔗糖、麦芽糖、乳糖的添加量均分别为 10、
30、50、70、90 g / L;蛋白胨、硫酸铵、硝酸钾、尿素的

添加量均分别为 5、10、20、30、40、50 g / L;硫酸镁、氯
化钾、磷酸二氢钾、氯化钙的添加量均分别为 0郾 5、
1郾 0、3郾 0、5郾 0、7郾 0 g / mL,按体积分数 2%的接种量接

入酿酒酵母种子液,静止培养 16 h 后测定 OD 值。
1郾 3郾 3摇 增殖培养基的优化设计

根据单因素实验结果,选取对酿酒酵母增殖影

响显著的碳源、氮源与无机盐作为实验因素,采用

Box Behnken Design 设计三因素三水平的实验,通
过 Design Expert 8郾 05 对实验数据进行响应面分

析,优化培养基配方。
1郾 3郾 4摇 发酵条件的优化设计

在 250 mL 三角瓶中装入 60 mL 增殖培养基,分
别按 1% 、3% 、5% 、7% 、9% 的接种量接入培养基

中,在温度为 28 益,转速为 150 r / min 的摇床中培养

16 h 测定活菌数;在 250 mL 三角瓶中分别装入 40、
60、80、100、120 mL 的增殖培养基,在相同条件下培

养 16 h 测定活菌数;在 250 mL 三角瓶中装入 60 mL
增殖培养基,分别将初始 pH 值调节为 4郾 0、4郾 5、
5郾 0、5郾 5、6郾 0,在相同条件下培养 16 h 测定活菌数。
根据单因素实验结果,选取装液量、接种量以及培养

基的初始 pH 值为主要因素,设计三因素三水平的

正交试验。
1郾 3郾 5摇 酿酒酵母生物量、OD 值与葡萄糖浓度的测定

收集 50 mL 培养 16 h 后的菌悬液于离心管中,
7 000 r / min 离心 10 min,在相同条件下用无菌水洗

涤 2 次,采用干重法测定生物量[19];使用光密度法

测定菌悬液的 OD600 值,测定体积为 100 滋L;通过

3,5鄄二硝基水杨酸(DNS)法测定离心后培养基中葡

萄糖含量[20]。
1郾 3郾 6摇 数据处理

采用 Minitab 16 软件中的 Fisher 单因子多重比

较对实验数据进行方差分析,置信水平为 95% ,图
中不同字母表示同一因素不同水平之间差异显著

(p < 0郾 05);通过 Matlab 2010b 对实验数据进行拟

合;使用 Origin 2016 软件作图。

2摇 结果与分析

2郾 1摇 酿酒酵母增殖培养基的优化结果

2郾 1郾 1摇 碳源对酿酒酵母生长的影响

碳源是指一切能满足微生物生长繁殖所需碳元
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素的营养源,由于不同微生物所产生的酶系各不相

同,因此对不同碳源的利用程度也存在差异[21]。 酿

酒酵母生长对葡萄糖、菊糖、蔗糖、麦芽糖、乳糖的利

用程度各不相同,随着培养基中碳源质量浓度的增

加,酿酒酵母的 OD 值均呈现先增大后减小的趋势

(见图 1)。 这可能是由于碳源浓度过高导致培养基

的渗透压过高,不利于酵母生长[22]。 当以乳糖作为

培养基的碳源时,与其他各组相比酿酒酵母的 OD
值最低,可能是酿酒酵母缺少与分解乳糖有关的酶

类[23]。 葡萄糖、蔗糖添加量为 50 g / L,菊糖、麦芽糖

添加量为 30 g / L 时,培养 16 h 后酿酒酵母的 OD 值

最大,分别为 0郾 742、0郾 633、0郾 456、0郾 506,其中 50
g / L的葡萄糖对酿酒酵母的增殖作用最为显著(p <
0郾 05)。 当葡萄糖添加量低于 50 g / L 或高于70 g / L、
菊糖添加量低于 30 g / L 或高于 50 g / L、蔗糖添加量

低于 50 g / L、麦芽糖添加量低于或高于 30 g / L 时,
酿酒酵母的 OD 值均显著地下降(p < 0郾 05)。 因此

选择 50 g / L 的葡萄糖进行下一步实验。

图 1摇 碳源种类及浓度对酿酒酵母生长的影响

Fig. 1摇 Effect of carbon sources and concentrations
on growth of Saccharomyces cerevisiae

2郾 1郾 2摇 氮源对酿酒酵母生长的影响

氮源的主要作用是为微生物细胞生长和代谢提

供氮元素及能量,不同的氮源对微生物有不同的生

理学效应[24]。 酿酒酵母对蛋白胨、硝酸钾、硫酸铵、
尿素的利用程度具有显著差异,见图 2。 当以 20
g / L 蛋白胨、30 g / L 硝酸钾、5 g / L 硫酸铵、5 g / L 尿

素作为培养基的氮源时,培养 16 h 后酿酒酵母的

OD 值最大,分别为 0郾 762、0郾 583、0郾 620、0郾 474,其
中 20 g / L 的蛋白胨对酿酒酵母的增殖作用最为显

著( p < 0郾 05)。 当培养基中蛋白胨浓度低于 20
g / L、硝酸钾浓度低于或高于 30 g / L、硫酸铵浓度高

于 5 g / L、尿素浓度高于 5 g / L 时,酿酒酵母的 OD 值

均显著地下降(p < 0郾 05)。 因此选择 20 g / L 的蛋白

胨进行下一步实验。

图 2摇 氮源种类及浓度对酿酒酵母生长的影响

Fig. 2摇 Effect of nitrogen sources and concentration on
growth of Saccharomyces cerevisiae

2郾 1郾 3摇 无机盐对酿酒酵母生长的影响

无机盐在微生物生长繁殖与合成目的产物的过

程中起着十分重要的作用,如构成细胞物质、调解代

谢产物及渗透压等[25]。 当培养基中添加 7郾 0 g / L 硫

酸镁、1郾 0 g / L 氯化钾、3郾 0 g / L 磷酸二氢钾、7郾 0 g / L

图 3摇 无机盐种类及浓度对酿酒酵母生长的影响

Fig. 3摇 Effect of inorganic salt types and concentration
on growth of Saccharomyces cerevisiae

氯化钙时,16 h 后酿酒酵母的 OD 值最大,分别为

0郾 702、0郾 700、0郾 781、0郾 725,其中 3 g / L 的磷酸二氢

钾对酿酒酵母的增殖作用最好(见图 3)。 当培养基

中无机盐浓度在 0郾 5 ~ 7郾 0 g / L 时,硫酸镁、氯化钾

与氯化钙对酿酒酵母的增殖作用不显著 ( p 逸
0郾 05),当磷酸二氢钾的浓度在 1郾 0 ~ 7郾 0 g / L 时,培
养 16 h 后酿酒酵母的 OD 值无显著差异(p逸0郾 05),
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而当磷酸二氢钾的浓度在低于 1 g / L 时,培养 16 h 后

酿酒酵母的 OD 值显著地下降(p < 0郾 05)。 因此选择

3 g / L 的磷酸二氢钾进行下一步实验。
2郾 1郾 4摇 响应面试验优化增殖培养基结果

将 50 g / L 的葡萄糖、20 g / L 的蛋白胨、3郾 0 g / L
的磷酸二氢钾作为响应面设计的中心点零(0)水

平,其中葡萄糖、蛋白胨、磷酸二氢钾的高( + )水平

分别为 70、30、5 g / L;低( - )水平分别为 30、10、1 g /
L。 根据 BBD 原理设计以葡萄糖、蛋白胨、磷酸二氢

钾为因素,OD 值为响应值的分析实验,确定酿酒酵

母的优化培养基配方,响应面试验设计及结果见表

1,方差分析见表 2。
摇 摇 对实验结果进行回归拟合分析,得到二次多元

回归模型:
Y = 0郾 84 + 0郾 053A + 0郾 044B - 2郾 125 伊 10 - 3C -

0郾 046AB - 0郾 13A2 - 0郾 12B2 - 0郾 067C2。 (1)
由表 2 可知,该模型( p < 0郾 001)极其显著,失

拟项(p = 0郾 136 5 > 0郾 05)不显著,说明模型的拟合

性较好。 模型的相关系数 R2 = 0郾 953 1,表明模型的

相关性很好,R2
adj = 0郾 916 6,表明响应面 91郾 66% 的

变化可以由此模型解释,变异系数 CV = 5郾 00% ,说
明实验数据可靠、分析结果可信。 通过比较各因素

摇 摇

表 1摇 BBD 设计及结果

Tab. 1摇 Box鄄Behnken design and results

实验号

A
籽(葡萄糖) /

(g·L - 1)

B
籽(蛋白胨) /

(g·L - 1)

C
籽(磷酸二氢钾) /

(g·L - 1)

OD 值

1 50 20 3郾 0 0郾 828

2 30 20 1郾 0 0郾 630

3 70 30 3郾 0 0郾 638

4 50 20 3郾 0 0郾 855

5 50 20 3郾 0 0郾 878

6 30 30 3郾 0 0郾 608

7 50 20 3郾 0 0郾 837

8 70 20 5郾 0 0郾 656

9 30 10 3郾 0 0郾 448

10 70 10 3郾 0 0郾 663

11 50 30 5郾 0 0郾 727

12 30 20 5郾 0 0郾 564

13 50 20 3郾 0 0郾 821

14 50 10 1郾 0 0郾 566

15 50 30 1郾 0 0郾 693

16 50 10 5郾 0 0郾 641

17 70 20 1郾 0 0郾 716

表 2摇 回归模型方差分析

Tab. 2摇 Variance analysis of regression equation

方差来源 平方和 自由度 方差 F 值 p 显著性

Model 0郾 22 7 0郾 031 26郾 12 < 0郾 000 1 显著

A 0郾 022 1 0郾 022 18郾 70 0郾 001 9

B 0郾 015 1 0郾 015 12郾 66 0郾 006 1

C 3郾 612 伊 10 - 5 1 3郾 612 伊 10 - 5 0郾 030 0郾 865 9

AB 8郾 556 伊 10 - 5 1 8郾 556 伊 10 - 3 7郾 15 0郾 025 4

A2 0郾 077 1 0郾 077 64郾 06 < 0郾 000 1

B2 0郾 060 1 0郾 060 50郾 40 < 0郾 000 1

C2 0郾 019 1 0郾 019 15郾 99 < 0郾 003 1

残差 0郾 011 9 1郾 196 伊 10 - 3

失拟项 8郾 654 伊 10 - 3 5 1郾 731 伊 10 - 3 3郾 28 0郾 136 5 不显著

纯误差 2郾 111 伊 10 - 3 4 5郾 277 伊 10 - 4

合计 0郾 23 16

R2 = 0郾 953 1 R2
adj = 0郾 916 6 CV = 5郾 00%

的 F 值,可以看出不同因素对酿酒酵母增殖的影响

效应从大到小依次为葡萄糖、蛋白胨、磷酸二氢钾。
采用 Design Expert 8郾 05 软件对回归模型进行

响应面分析,可得到交互项显著( p < 0郾 05)的葡萄

糖与蛋白胨对酿酒酵母 OD 值影响的响应面二维等

高线和三维立体图(见图 4),图中椭圆排列越密集

说明因素变化对结果影响越大。 用此回归模型预测

葡萄糖、蛋白胨、磷酸二氢钾的添加量分别为 53郾 4、
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21郾 5 g / L 和 2郾 98 g / L 时,酿酒酵母的吸光度最大为

0郾 852。 采用上述培养进行验证,酿酒酵母的 OD 值

为 0郾 848 与预测值相近,可见该模型能较好地预测

实际培养基中酿酒酵母的生长情况。

图 4摇 葡萄糖与蛋白胨相互作用对酿酒酵母 OD 值的影响

Fig. 4摇 Effect of glucose and peptone on optical density of
Saccharomyces cerevisiae

2郾 2摇 酿酒酵母培养条件的优化结果

培养基的初始 pH、溶氧与接种量对微生物生长

都有重要的影响,如培养基的 pH 会影响菌体的生

长、目的蛋白的表达和活性;溶氧会影响与微生物呼

吸链有关的能量代谢;接种量会影响菌体的生长代

谢[26 - 28]。 因此选择这 3 个因素进行优化,结果见表

3。 根据单因素实验设计正交试验,测定不同处理组

的活菌数,结果如表 4。 各因素对于酿酒酵母活菌

数的影响程度由大到小分别是 C、 B、A,较优组合为

A2B3C2。 由于此项组合在实验方案中不存在,因此

将较优组合与方案中活菌数最高的第 9 号正交试验

进行对比,验证结果。 结果表明,当装液量为 60
mL、接种量为 5% 、培养基初始 pH 为 5郾 0 时,酿酒

酵母生长较好,其活菌数为 6郾 64 伊 108 CFU / mL。

表 3摇 较优单因素实验条件

Tab. 3摇 Better conditions of single factor experiments

因素 装液量 / mL 接种量 / % 初始 pH 值

较优水平 60 3 5郾 0

2郾 3摇 菌体生长动力学模型的建立

在分批发酵过程中菌体干质量的增加能够对自

身生长产生抑制作用,拥有 S 型曲线的 Logistic 模型

能很好地反映出这一普遍规律。 该模型可描述群体

前期的生长与营养供给之间的非线性关系,在细菌

发酵过程中得到广泛应用[29]。
dX
dt = 滋 (m 1 - X

X )
m

X。 (1)

表 4摇 正交试验设计及结果

Tab. 4摇 Orthogonal experiment design and results

实验

号

A
装液量 / mL

B
接种量 / %

C
初始 pH 值

活菌数 /

( 伊 108 CFU·mL - 1)
1 40 1 4郾 5 6郾 05
2 40 3 5郾 0 5郾 98
3 40 5 5郾 5 6郾 10
4 60 1 5郾 0 6郾 20
5 60 3 5郾 5 6郾 27
6 60 5 4郾 5 5郾 85
7 80 1 5郾 5 5郾 15
8 80 3 4郾 5 5郾 75
9 80 5 5郾 0 6郾 62
T1 18郾 13 17郾 40 17郾 65
T2 18郾 32 18郾 00 18郾 80
T3 17郾 52 18郾 57 17郾 52
X1 6郾 04 5郾 80 5郾 88
X2 6郾 11 6郾 00 6郾 27
X3 5郾 84 6郾 19 5郾 84
R 0郾 27 0郾 39 0郾 43

摇 摇 式(2)中:X 为酵母生物量,g / L;t 为发酵时间,
h;滋m为菌体最大比生长速率,h - 1;Xm 为最大生物

量,g / L。当 t = 0、X = X0时,对 Logistic 方程进行积分

变为:

X =
X0Xmexp(滋m t)

Xm - X0 + X0exp(滋m t)
。 (3)

用 Matlab 软件按式(3)对实验值进行非线性拟

合,计算得到动力学参数 X0、Xm、滋m分别为 0郾 237、
8郾 674、0郾 515,将其代入式(3)可得到菌体生长动力

学方程:

X = 2郾 056exp(0郾 515t)
8郾 437 + 0郾 237exp(0郾 515t)。 (4)

由 Logistic 方程对实验数据拟合,结果见图 5。
由图 5 可知,该方程能够很好地描述酿酒酵母分批

发酵过程中菌体的生长情况,计算值与实验数据吻

合较好,相关系数 R2 = 0郾 997 3。
2郾 4摇 葡萄糖消耗动力学模型的建立

根据物料平衡,发酵过程中底物的消耗通常被

用作新生菌体的合成、细胞基本生命活动的维持以

及产物的合成[30]。 因此,底物消耗速率可用与 Lu鄄
edeking Piret 相似的方程式来描述。

dS
dt = - 滋X

YG
-mX - dp

dt
1
YP

。 (5)

式(5)中:滋 为菌体比生长速率,h - 1;YG为菌体

生长得率系数,g / g;YP为产物对基质的得率系数,
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图 5摇 菌体生长动力学模型拟合曲线

Fig. 5摇 Microbial growth kinetic model fitting curve

g / L;m 为菌体对基质的维持系数,g / (L·h)。
在菌体生长期阶段,底物的消耗主要用于菌体

生长和细胞维持上,因此方程(5)可转化为:
dS
dt = - dX

dt
1
YG

-mX。 (6)

当 t = t0时,X = X0,S = S0,将式(4)代入式(6)
中积分,对分批发酵的数据进行拟合计算得到动力

学参数 YG = 0郾 162 g / g,m = 0郾 026 g / ( L·h),S0 =
49郾 57 g / L,将各参数值代入底物消耗动力学方程中

整理得:

S = 51郾 033 - 1郾 463exp(0郾 515t)
1 - 0郾 027[1 - exp(0郾 515t)] +

0郾 438ln[0郾 073 + 0郾 027exp(0郾 515t)]。 (7)
模型计算值与实验值的比较见图 6,结果表明

该模型能很好地描述酿酒酵母在发酵过程葡萄糖浓

度的变化,拟合的相关系数 R2 = 0郾 978 4。

图 6摇 葡萄糖消耗动力学拟合曲线

Fig. 6摇 Glucose consumption kinetics fit curve

3摇 结摇 论

实验以酿酒酵母 TR2 为实验菌株在 YPD 液体

培养基的基础上进行增殖培养,通过单因素实验与

响应面试验分析确定了酿酒酵母 TR2 增殖的优化

培养基配方为葡萄糖 53郾 4 g / L、蛋白胨 21郾 5 g / L、酵
母膏 10 g / L、磷酸二氢钾 2郾 98 g / L;通过正交试验设

计确定了酿酒酵母 TR2 的优化培养条件为初始 pH
值 5郾 0、接种量 5% 、装液量 60 mL、摇床转速 150 r /
min。 在优化条件下 28 益培养 16 h,酿酒酵母 TR2
细胞数量可达到 6郾 64 伊 108 CFU / mL。 同时以葡萄

糖为限制性底物通过建立数学模型分析酿酒酵母生

长与底物的消耗过程,结果表明实验值与模型拟合

较好,R2分别为 0郾 997 3 与 0郾 978 4,描述了酿酒酵母

在生长代谢过程中生物量与葡萄糖消耗之间的联

系,为酿酒酵母 TR2 的发酵过程控制及在奶啤生产

应用环节设计提供理论参考。
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Optimizing on Proliferation Conditions of Preferred Saccharomyces
cerevisiae and Construction of Fermentation Kinetics Model

JIANG Aiting1,摇 LI Xinling1,*,摇 JIANG Shujuan2,摇 TUO Yanfeng2,摇 QIAN Fang2,摇
MA Fenglian2,摇 HAN Jingjin2,摇 MOU Guangqing2,*

(1. Xinjiang Tianrun Biotechnology Co Ltd, Urumqi 830088, China;
2. School of Food Science and Technology, Dalian Polytechnic University, Dalian 116034, China)

Abstract: This study assessed the proliferation factors and culture conditions for the growth of a Saccharo鄄
myces cerevisiae TR2 isolated from Xinjiang traditional fermented camel milk and established its kinetic
model, which could reflect the high density fermentation and the application of Saccharomyces cerevisiae in
milk beer production. The carbon source, nitrogen source, inorganic salts, species and concentrations of
the growth factors in culture medium were screened by the single factor test. Meanwhile, the compositions
of culture medium and fermentation conditions of Saccharomyces cerevisiae were optimized by response sur鄄
face and orthogonal methods. Moreover, the strain growth and the kinetic model of glucose consumption
were fitted nonlinearity by Matlab software. The results showed that the optimal medium was glucose 53郾 4
g / L, peptone 21郾 5 g / L, yeast extract 10 g / L, and KH2PO4 2郾 98 g / L. Under the fermentation conditions
of initial pH 5, shaking speed at 150 r / min, inoculum concentration 5% , liquid volume 60 mL, incuba鄄
tion time 16 h and incubation temperature 28 益, the cell number reached to 6郾 64 伊 108 CFU / mL. The
predictive value of the kinetic model for the fermentation process was well fitted to the experimental
value, and the fitting degrees were 0郾 997 3 and 0郾 978 4. It concluded that the model could reflect the
fermentation process of the strain in batches.

Keywords: Saccharomyces cerevisiae; enrichment medium; fermentation condition; response surface
method; fermentation kinetics model
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