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摘 要: 固态发酵是一项很有前景的发酵技术。数学模型是优化固态发酵反应器的设计和操作

的重要工具。近年来,由于新型反应器的研制和先进数学模型的建立,固态发酵技术的研究取得了

很大成就。本文综述了固态发酵数学模型的研究进展、所得成果,并指出了现有模型需要解决的

重要问题。
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Abstract: Solid fermentation is a promising fermentation technique. Mathematical models are important tools for optimi-

zing the design and the operation of solid fermentation bioreactors. In recent years, great achievements in solid fermenta-

tion have been made due to the development of new bioreactors and the foundation of advanced mathematical models. In

this article, the research advance in mathematical models and the achievements were reviewed and the unsettled problems

at present were put forward.

Key words: solid fermentation; bioreactors; mathematical model

固态发酵 (Solid State Fermentation, SSF)是指在没

有或几乎没有自由流动水存在的状态下,在有一定湿度

的水不溶性基质中,用一种或多种微生物的生物反应过

程[1]。固态发酵技术已有数千年的历史 , 但固态发酵参

数检验及控制困难,使其很难达到纯种培养与大规模产

业化的要求。而现代发酵工程主要研究对象是纯种培养

与大规模产业化。因此,很长一段时间固态发酵被隔离

在现代发酵工业的大门之外,作为传统和落后的代表被

忽视。但是,固态发酵技术具有耗能低、无污染、产率高

等优点 , 是其他发酵技术所不能比拟的。因此 , 在能源

危机与环境污染日益紧张的今天,固态发酵技术再次引

起了人们的极大兴趣。新型的固态发酵反应器的研制以

及数学模型的建立使现代固态发酵充分发挥了传统固

态发酵的优势,在关键条件控制及纯种大规模集约化培

养方面都取得了重大成果。国外已出现了大量相关的报

道[2～7],而国内相对较少。本文综述了现代固态发酵数学

模型的研究进展,并指出了固态发酵数学模型需要解决

的重要问题。

1 固态发酵中的数学模型

固态发酵含有不溶于水的固体、少量的水分及空

气 , 微生物产生的热量导致水分蒸发 , 使发酵体系具有

气、液、固不均匀三相 , 存在严重的浓度梯度及传热、传

质困难。这样很难控制 pH值、水分活度、最佳反应温度

等,使产量大大下降。另外,很多参数的测量值不能反映

反应器中的真实情况。数学模型是优化生物过程的必要

工具[8]。数学模型不仅能够对在发酵体系里发生的各种

现象如何结合起来以控制整个过程的操作提供见解,还

能指导生物反应器的设计和操作,获得理想的产率。因

此,数学模型的研究和发展在很大程度上决定着固态发

酵技术的起落。

人们提出的关于固态发酵领域的数学模型可以分

为下列两种[9]:宏观模型和微观模型。宏观模型涉及的是

生物反应器的操作,它描述基质床的传质传热过程。微

观模型涉及的是在颗粒表面和内部发生的各种现象,并

不把生物反应器的操作作为一个整体来描述。显然,由

于它们的重点不同,这两种数学模型对于生物反应器都

非常重要。固态发酵生物反应器的数学模型的目的是描

述不同的操作变量如何影响反应器的性能。生物反应器

的模型可认为由两个亚模型组成:动力学亚模型和平衡

(传递)亚模型 。平衡(传递)亚模型描述在生物反应器不
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同相内或相间的传质传热,而动力学亚模型描述的是微

生物的生长速率怎样依赖于关键的环境参数。因此,固

态发酵的数学模型描述的是在固态发酵中发生的宏观

和微观现象中各种因素的平衡 , 例如水分平衡、热量平

衡、质量平衡、微生物的生长和死亡动力学、颗粒大小、

孔隙率变化等。

1.1 氧气平衡

Smits[10]等人提出的数学模型描述了浅盘反应器中

基质床的氧平衡关系:

aCbO
at
= DbO
aCbO
a z2
- ro ( 1)

其中, t表示时间, CbO 表示单位体积床层的氧浓度,

为垂直坐标 , DbO为扩散速率 , ro为微生物摄入氧的速

率。

Rajagopalan and Modak[11]等人的模型中考虑了覆盖

在床层表面的生物膜的影响。将通过床层空隙的氧气传

递描述为方程( 2) :

!CO ε
!r = D

b
O
!2CO
!z2 - Kaax(CO - HC

f
O ) ( 2)

其中 , CO为床层中氧气浓度 ;ε为孔隙率 ; Ka 为空

气 / 生物膜界面的氧气传递系数 ; ax为反应器中单位体

积内空气 / 生物膜界面的面积; H 为电感常数; CO f为生

物膜内的氧气浓度。

由于微生物的生长代谢,一定时间之后固态基质表

面就会形成一层薄膜 , 这层膜的出现对氧气传输、散热

等都会产生影响。Oostra et al[12]给出了固态基质表面微

生物膜中的氧气浓度方程,并被 Rahardjo et al.[13, 14]的实

验确证。

1.2 水分平衡

Smits [10]等的模型将床层基质中水分平衡描述为方

程( 3) :

!Cw
!r =rH O-

!CVAP
!r - D

*
VAP
!2CVAP
!z2" # ( 3)

其中 , CW为床层中单位体积内液体水的浓度 ; CVAP
为床层中单位体积内水蒸汽浓度; DVAP*为床层中水蒸汽

的有效扩散系数; rH O为代谢产水速率。

Stuart[15]转鼓式生物反应器模型描述了基质床水的

质量平衡关系:

dMW
dt
= - kAsa(C1- CB)+rH O ( 4)

其中, M为基质干重 , W为床层的水含量 , k 为质量

传递系数, Asa为器壁和顶部空间空气的接触面积 , C1为

基质周围平衡的水蒸汽浓度, CB为顶部空间的水蒸汽浓

度, rH O为水新陈代谢速率。

Von Meien[16]建立的间歇搅拌式反应器的模型包括

每一个固相和气相轴向变化的水分和能量平衡,还描述

了固相中温度和水分活度对生长动力学的影响。模型可

再现静态床强制通风时的温度、湿度、生物量的特征。通

过模型预测的时间和空间温度特征与实验中观测到的

实验规模的固态发酵反应器中的相似[16, 17], 在混合时床

层中的温度会明显降低,恢复静态操作时温度又明显的

上升。因此,尽管模型不能包含固态发酵反应器中发生

的所有现象 , 例如生长导致的固体床中的空隙率、固体

基质中的等温线、传质和传热系数值的变化 , 也没有混

合产生的危害等, 但它捕获了反应中很多相关的特征,

能为大规模反应器的控制提供重要的见解。Oscar F[18]等

人在前人研究的基础上, 首次采用分布式参数模型,采

用动态矩阵运算法代替经典积分微商法能更好的控制

间歇搅拌式和强制通风式固态发酵反应器的温度和水

分含量。Pena y Lillo[19]等建立了更为先进的模型,可利用

间接在线测量方法来评估水分含量。这样,即使不能在

线测量水分含量,也可把水分看作可控参数。通过实验

测得 CO2产率和内外空气条件,便可利用模型预测温度

和水分含量。实验也证明该模型是非常有用的测量反应

器内水分含量的软件传感器。Nagel 等人[20]认为生物质

中水分含量与残余基质中水分含量是不同的,并提出了

评估细胞外水分含量的数学模型。这样,胞外水分含量

便可作为控制过程的一个参数。

1.3 能量平衡

Rajagopalan and Modak[11]建立了托盘式反应器中的

能量平衡模型( 5) ,考虑了热传导和代谢产热。

ρsCps
!T
!r =kb

!2T
!z2 +rQ

( 5)

其中 ,ρs: 床层密度 ; Cps: 床层热容量 ; T: 床层温度 ;

kb:床层内热传导率; rQ:微生物代谢产热速率。

Smits[10]等在上述模型基础上增加了蒸发对热量影

响的描述:

!H
!r =kb

!2T
!z2 +rQ+λD

*
VAP
!2CVAP
!z2

( 6)

其中,H为床层热焓;λ为水分蒸发焓; 方程右边第

二项描述床层中的热传导,第三项描述水分蒸发和扩散

所带走的热量。但通常,如果在相对湿度为 98 %的环境

中来培养微生物,那么蒸发带走的热量是可以忽略的。

Sangsurasak and Mitchell[21]建立了填充式固态发酵

反应器中的能量平衡方程( 7) :

ρbCpb(
!T
!r
) +ρa( Cpa+fλ) Vz(

!T
!r
) =

kb
r
( !T
!r
) +kb(

!2T
!r2" $) +kb( !2T!r2 ) +rQ ( 7)

其中 , Cpb是料层的热容量 ;ρb为料层密度 ; Cpa 为湿

空气的热容量;ρa为空气密度; Vz为空气的表面速率。等

式右边括号内部分表示能量辐射传导,第二项表示轴向

传导。左边第二项中既描述了对流传热也描述了蒸发传

热。在料床足够宽,水平传热可被忽略的情况下,上述等

式可简化为方程( 8) [22,23]:
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ρCpb(
!T
!r
) +(ρaCpa+ρafλ) Vz(

!T
!z
) =kb(

!2T
!r2
) +rQ ( 8)

Weber[24]等人建立了模型(9)、(10), 并将能量与水分

均考虑在内:

0=rQ+Fair
d(Cρg(T- Tref)yVAP(CpVAP(T- Tref)+λ)

dz
( 9)

( 1-ε) Cs
dXws
dt
=rH O ext - ( 1-ε) Xws

dCs
dt
-

Fair
yout- yin
H

( 10)

Oscar F. [18]等人分别建立了气相能量平衡方程( 11)

和固相能量平衡方程( 12) :

S(CP s+$sCpw) !Ts!t =ha(Tg- Ts)-λK
'a($s- $s*)

+YQ( S
!b
!t +b

!S
!t
) ( 11)

ερg(Cpg+$gCpv) !Tg!t +
( Cpg+$gCpv)G !Tg!z

=- ha(Tg- Ts) ( 12)

方程(9)、(10)、(11)和(12)中的参数如下 : Fair:空气流

速 ; Tref: 焓基准温度 ; yvap: 气体湿度 ; Cpg: 干燥气体热容

量 ; CpVAP(Cpv):水蒸汽热容量 ; Cs:反应器内干基质质量 ;

Xws:干基中的水分含量; rH Oext:微生物生长过程中胞外水

的产生速率; H:床层高度; S:干基质颗粒浓度; Cps:干基

质热容量 ; $s:固相水含量 ; Cpw:液态水热容量 ; Ts: 固相
温度 ; ha: 气固两相传热系数 ; Tg: 气相温度 ;λ: 水蒸发

焓 ; K'a: 气固两相水传递系数 ; $s*: 气相温度下 , 气固两
相平衡时固相中的水分含量; YQ: 微生物生长所产生的

热量; b:生物质浓度;ε:颗粒间隙;ρg:气体密度; $g:气相
中的水含量; G:入口气流速率; z:轴向位置。

不同反应器所适用的模型不同,同一反应器的数学

模型也会因着重考虑的因素不同而有所区别。方程(8)也

可用于描述搅拌式反应器中静态时的能量平衡状况。

Stuart [25]建立了转鼓式固态发酵反应器能量及质量平衡

模型。Sargantanis [26]建立了混合式固态发酵反应器模型。

1.4 其他模型

传统生物反应器设计遵循“三传”理论。它是以流体

动力学的切向摩擦力为动力源,对非生命的化学反应颗

粒有效, 但对活体细胞则弊大于利。 微生物生长代谢

会产生代谢流,影响基质内温度和热量传递。目前,已建

立的模型在传质传热方面研究比较多,关于微生物生长

代谢方面研究不深。微生物生长代谢动力学通常以发酵

过程中的代谢产物来表示。一种是以释放的 CO2的量为

基础的动力学;由 CO2的变化来表示菌体生长速率的变

化。另一种是以酶活性大小为基础的动力学。酶的活性

与产物的量及微生物的生长状态有关。Mitchell[27]等人用

淀粉为碳源生产葡萄糖 , 发现了 葡萄糖淀粉酶的分布

及活性会影响微生物的生长, 进而影响葡萄糖的生产。

张嗣良 [28]用以细胞代谢流的分析与控制为核心的生物

反应工程学的观点, 通过实验研究, 提出了基于参数相

关的发酵过程多水平问题研究的优化技术和发酵过程

多参数调整的放大技术 , 设计了一种新概念生物反应

器。这种新型生物反应器是以物料流检测为手段, 过程

优化与放大为目标 , 已成功地应用在青霉素、肌苷、

Pichia 酵母表达系统的基因工程、疟疾疫苗等的高密度

高效表达培养,大幅度提高了发酵水平。J. van de Lage-

maat建立了单宁酸酶固态培养不同阶段的模型,描述了

生物量、单宁酸酶及孢子的形成情况 , 并发现模型与实

验结果非常相符[29]。Morteza Khanahmadia[30]等人基于连

续固态发酵中基质流的类型建立了模型,用以量化两种

流动方式的利弊,并通过实验在一定程度上证明了模型

的合理性,得出了一些关于固态发酵的重要结论。

另外,有些研究在基质收缩、底物消耗、酶和产物在

固态基质中的分布和扩散、菌体生长、孔隙率变化等方

面都有涉及[18, 31]。这些研究对于增进对固态发酵反应过

程的理解有很大帮助。

2 结语

固态发酵数学模型及控制理论有了很大发展。这些

模型和理论为我们深入了解固态发酵的反应过程以及

生物反应器的研制和放大奠定了理论基础。现有的数学

模型描述了底物的转化、扩散和传质、传热等很多影响

固态发酵的重要现象。但还有很多因素如微生物代谢、

基质颗粒变化、孔隙率的变化等没有合理的体现在模型

中。这些变化对后续的发酵过程都会产生影响,如果将

其忽略是不可能达到最佳控制的。因此,要建立更为完

善的数学模型 , 还需注重以下几个方面的研究 :①加强

质量传递、生长动力学、生长特征、生长导致基质及周围

环境的变化等方面的研究,将化学工程与生物技术深度

结合起来 ; ②每个基质颗粒都可看成是一个微观反应

器 , 微观方面的研究还需要加强 ;③现有模型还处于理

论研究阶段, 没有足够的实验数值来证明其科学性,还

需要大量的实验来验证 ;④目前 , 所有涉及固态发酵的

模型和实验数值都是在实验室规模所得。这些理论如何

应用到大规模固态发酵反应器中还需进一步研究;⑤加

强计算机、聚焦激光扫描显微镜、微电极和核磁共振等

先进技术在模型验证和参数测量及控制方面的应用。

新型生物反应器的研制及先进的数学模型的建立

使固态发酵技术有了快速的发展,使固态发酵技术已成

功应用于食品[32]、酶制剂[33,34]、活性物质 [35,36]、调味品 [37]等

的生产。相信随着数学模型及各方面研究的深入,固态

发酵技术将会更加完善,发挥出巨大的潜能。
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