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传统发酵食品中的微生物及其代谢作用 
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(浙江大学食品科学与营养系, 浙江大学馥莉食品研究院, 浙江省食品微生物技术研究重点实验室, 杭州  310058) 

摘  要: 传统发酵食品体系是功能性食品微生物的重要来源。多样的微生物构成了发酵食品的复杂微生态环境, 

其代谢作用与发酵制品的品质和风味密切相关, 许多功能性微生物也赋予了发酵制品特殊的活性。但与此同时, 

微生物代谢的过程中也伴随有害物质的产生, 传统发酵食品的安全问题也成了人们的关注焦点。因此, 探究发

酵食品中微生物的群落组成和代谢作用对发酵食品的质量控制和新功能的发掘都具有重要意义。随着分子生

物学技术的发展, 传统发酵食品微生物的群落组成逐步得到解析, 微生物在发酵环境中的作用也越来越多地

被研究。本文对大豆发酵食品、食醋、发酵酒类、普洱茶、红曲等传统发酵食品中的微生物及其代谢作用进

行了综述, 并对发酵食品中功能性微生物的研究方向进行了展望。 
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Composition and its mechanism of microflora in traditional fermented foods 
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(Department of Food Science and Nutrition, Fuli Institute of Food Science, Zhejiang University, Zhejiang Provincial Key 

Laboratory of Food Microbiotechnology Research, Hangzhou 310058, China) 

ABSTRACT: Traditional fermented food system is an important resource of identifying functional food mi-
croorganisms. Many kinds of microorganisms constitute the complex micro-ecology environment of fermented 
foods, which is closely related to the quality and flavor of the fermentation products. At the same time, many 
fermentation products also were given some special activities due to the functional microorganisms. But in the 
process of microbial metabolism, there are also some harmful substance produced. The traditional fermented 
food safety problem has become the focus of researches. Therefore, to explore the community composition and 
metabolism of microbes in fermented foods is of great significance to control the quality of fermented foods 
and the excavation of new activities. With the development of molecular biology technology, microbial com-
munity structure of the traditional fermented food has been analyzed. Furthermore, the role of microbes in the 
fermentation environment is also increasingly studied. In this paper, the structure and mechanism of microflora 
in traditional fermented food, such as soybean fermentation food, vinegar, fermented liquors, Pu’er tea, and red 
yeast rice, etc were summarized, and the research highlights of functional microbes in fermented food were 
discussed. 
KEY WORDS: traditional fermented food; microflora; functional food microorganisms; micro-ecology 
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1  引  言 

传统发酵食品历史悠久, 种类繁多。典型的有发
酵酒精饮料、发酵乳制品、发酵豆制品、发酵水果蔬

菜、发酵肉制品、发酵谷物食品等。传统食品发酵体

系是由一种或多种微生物构成的独特微生态环境 , 
其中的微生物被称为发酵食品的“灵魂”, 与发酵制
品的品质和风味有直接关系[1,2]。同时, 许多微生物在
代谢过程中能产生活性物质, 赋予发酵食品特殊的
保健功能。对发酵食品中的功能性食品微生物进行分

析, 并将其应用于食品、医药、保健品等行业, 前景
十分广阔。 

传统发酵过程中, 参与代谢的微生物经过自发
地在生产原料中富集, 形成了复杂的群落结构。经过
长期的工艺发展, 这些功能微生物群落结构已逐渐
趋于稳定[3]。但由于传统食品在自然条件下发酵酿制, 
受地理环境、人为因素等影响, 不同地区同种发酵食
品的品质特性存在较大差异, 归因于微生物群落作
用的不同。在发酵工艺研究过程中, 一些重要微生物
未能发挥其作用, 发酵食品中微生物的作用机制也
难以揭示。由于缺乏对发酵工艺过程中的微生物分析, 
产物累积机制等的研究, 传统发酵企业发展相对滞
后, 产品质量也难以控制。因此, 分析并认知传统发
酵食品的微生态环境, 揭示微生物菌群作用机制对
传统发酵食品行业的革新发展显得尤为重要。 

随着分子生态学技术的应用和发展, 克隆文库
分析、遗传指纹图谱分析、探针杂交等技术被应用于

微生物群落结构组成和功能的研究[3], 许多传统发酵
食品的微生态体系得到解析, 本文重点综述了传统
发酵大豆、食醋、酒类、发酵茶等食品中微生物群落

组成和代谢作用, 并对其未来研究方向进行展望。 

2  传统大豆发酵食品中的微生物及其代谢

作用 

传统大豆发酵食品主要有酱油、豆酱、腐乳和豆

豉等, 制曲是其发酵的关键步骤, 曲中的微生物及其
分泌的胞外酶对食品后期发酵过程中的风味形成、营

养成分变化及功能因子形成等有重要影响[4]。我国传

统酱油酿制及日本传统酱油发酵生产过程中使用的

发酵剂“Koji”, 其主要微生物是霉菌, 其中以米曲霉
(Aspergillus oryzae)为主[5,6]。在发酵过程中, 米曲霉

分泌多种水解酶, 水解原料曲中的蛋白质和碳水化
合物, 分解物质可供其他微生物利用, 产生独特的风
味物质和营养物质[7,8]。同时, 在霉菌的作用下, 一些
不溶性膳食纤维降解为水溶性糖类, 提高了发酵豆
制品的功能性和可利用性[9]。 

乳酸菌在酱油的酿制过程中也起关键性作用
[10]。与酱油风味形成有关系的乳酸菌有嗜盐片球菌

(Pediococcus halophilus)、酱油四联球菌(Tetracoccus 
Sojae)、植物乳杆菌(Lactobacillus plantarum)等。嗜
盐乳酸菌(Lactobacillus)在盐水发酵前期产生乳酸 , 
使盐水酸化, 利于形成特殊风味。而且乳酸菌生长速
度快, 抑制了其他杂菌的生长。一些耐高渗透压、耐
盐性强的酵母, 如鲁氏酵母(Saccharomyces rouxii)和
嗜盐球拟酵母(Torulopsis halophilus), 对酱油香气和
风味的形成影响极大。耐盐酵母菌在发酵过程中, 随
着盐水浓度的增大而迅速增殖, 并且能够进行酒精
发酵, 一些醇类物质的生成增加了酱油的风味。鲁氏
酵母为发酵型酵母, 在酱油发酵前期生长繁殖, 发酵
葡萄糖、麦芽糖等成分生成乙醇、甘油、琥珀酸及其

他微量成分, 并与嗜盐片球菌联合作用生成糠醇, 使
酱油具有特殊的香气[11]。耐盐酵母已被应用于日本酱

油及国内酱油的工业化生产, 对酱油的品质控制有
重要作用。 

纳豆是日本的一种传统发酵食品。它是大豆经过

接入纯种的纳豆芽孢杆菌(B.subtilis)发酵后制成的, 
具有特殊香气和黏性[12]。发酵过程中, 纳豆芽孢杆菌
分泌多种酶, 分解代谢原料基质产生多种氨基酸物
质、有机酸及低聚糖等, 赋予纳豆特殊的香气和质地
[13,14]。而且在纳豆菌发酵纳豆的过程中还产生了一些

生理活性物质纳豆激酶、凝乳酶、维生素 K、多聚谷
氨酸等, 使纳豆具有多种保健功能, 如抗肿瘤、降血
压、抗菌、降血糖、抗氧化等[15-17]。因此, 纳豆菌作
为一种功能性益生菌在食品、医药、饲料等行业应用

前景广阔, 是具有较高价值的功能性食品微生物。 

3  传统食醋酿制过程中的微生物及其代谢

作用 

我国的传统食醋以镇江香醋、山西老陈醋等最为

著名, 其他国家比较著名的传统食醋有意大利香脂
醋[18]、日本米醋、西班牙葡萄酒醋[19]等。 

传统食醋中的主要功能微生物包括醋酸菌、乳酸
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菌、霉菌、酵母等。霉菌的主要作用是降解蛋白质、

多糖等大分子物质[20]。酵母菌在酒精发酵阶段利用

单糖, 在醋酸发酵阶段, 其自身发生自然降解, 并释
放出营养物质, 供其他微生物利用。醋酸菌的主要功
能是氧化糖和乙醇, 可将乙醇氧化为高浓度的醋酸, 
同时还能生成大量的有机酸。食醋中的乳酸菌能够产

生大量的乳酸, 起到缓解食醋剌激的酸味, 改善口感
的作用。芽孢杆菌产生的具有高度活性的蛋白酶可以

将蛋白质水解成氨基酸, 这些氨基酸对食醋的风味
和色泽起着重要的作用[20,21]。 

但由于地理环境、发酵方式差异, 不同食醋之间
的微生物菌落结构不同, 造成口味和营养的差异。据
研究报道 [22], 镇江香醋中主要细菌属为乳酸菌
(Lactobacillus), 醋酸菌 (Acetobacter), 葡糖醋杆菌
(Gluconacetobacter), 葡萄球菌 (Staphylococcus), 肠
杆菌(Enterobacter)等 , 真菌只有一个属 : 酵母菌属
(Saccharomyces)。对山西老陈醋研究菌群发现[23], 老
陈醋酿酒过程中酵母菌和细菌是其主要微生物。其中, 
酵母菌有德克酵母属 (Dekkera sp.), 酒香酵母属
(Breffanomyces sp.), 卵孢酵母属(Oosporium sp.), 克
鲁弗氏酵母属 (Kluveromyces sp.)和毕赤酵母属
(Pichia sp.), 醋酸发酵过程中的产酸功能菌为植物乳
杆菌 (Lactobacillus plantarum)和巴氏醋酸杆菌
(Acetobacter pasteurianus)。对意大利香醋中醋酸菌的
多样性进行分析[24], 发现醋酸菌是其中最主要的功
能微生物。日本传统米醋的生产过程中微生物群落的

动态变化情况 [25], 在酿造初期, 真菌主要为米曲霉
和酵母菌属, 在酒精发酵阶段, 酵母菌和乳酸菌共存, 
在醋酸开始积累的阶段 , 细菌主要为醋酸乳杆菌
(Lactobacillus acetotolerance) 和 巴 氏 醋 杆 菌

(Acetobacter pasteurianus)。韩国食醋中的主要微生物
[26], 糖化阶段为曲霉属(Aspergullus sp.), 酒精发酵阶
段 为 酵 母 属 (Saccharomyces sp.) 和 类 酵 母 属
(Saccharomycodes sp.), 醋酸发酵阶段为醋酸菌属
(Acetobacter sp.)。可见, 不同地区和品种的食醋在发
酵过程中的微生物种类不同, 作用机制也不同, 从而
也造成了不同的发酵食醋风味和营养物质迥异。尽管

已经对发酵食醋中微生物进行了大量研究, 发酵食
醋中的功能微生物群落结构及群落的演替规律和代

谢机制仍需进一步研究, 这将有益于发酵制剂的研
发和传统发酵食醋产业的标准化。 

4  传统酒类酿造过程中的微生物及其代谢

作用 

传统发酵酒类主要有黄酒、米酒、白酒等酒种。

我国发酵酒历史悠久, 具有其独特的发酵工艺和丰
富的酒体。曲是酿酒的原动力, 酒的风味及营养物质
的形成与曲中的微生物有着密切关系。 

酒曲中微生物菌群主要有霉菌、酵母菌和细菌

等。霉菌主要起糖化作用。曲霉、根霉、红曲霉等具

有较高的糖化能力。酵母菌主要有假丝酵母、酒精酵

母、产酯酵母和毕赤酵母等。其中, 扣囊复膜孢酵母
(Saccharomycopsis fibuligera)能够产淀粉酶、酸性蛋
白酶以及 β-糖苷酶, 酿酒酵母是主要酒化功能菌, 为
一些耐酒精、产酒精能力强的菌株。这两种菌是酒曲

中的优势酵母菌。非酿酒酵母具有较强的酯合成能力, 
主要在发酵后期赋予酒香[27]。 

白酒是独具中华传统文化特色的传统发酵食品
[28]。白酒的香气来源于发酵后期产酯酵母合成酯类

增香, 同时芽孢杆菌大量繁殖。芽孢杆菌利用淀粉、
蛋白质等大分子物质, 代谢产酸产香, 是主要的优势
菌群[29]。对清香型小曲酒微生物分析发现, 小曲酒中
细菌的种类较多, 主要以乳酸菌和芽孢杆菌属为主。
酵母类主要包括扣囊复膜孢酵母(Saccharomycopsis 
fibuligera)、异常赤酵母(Pichia anomala)和酿酒酵母
(Saccharomyces cerevisiae); 其中酵母菌 Pichia ano-
mala具有较高的产酯能力。霉菌种类相对较少, 以米
根霉(Rhizopus oryzae)为主[28]。 

另外一种独具中国传统特色的发酵酒为黄酒。其

中, 红曲黄酒是以糯米为主要原料, 添加红曲、药白
曲, 经多种微生物发酵酿造而成。传统红曲黄酒酿造
过程中酵母菌菌群结构处于动态变化趋势, 并最终
趋于稳定。前期, 酵母菌主要以扣囊复膜孢酵母为优
势菌, 随着酿造过程的进行, 扣囊复膜孢酵母的比例
逐渐减少[30], 酿酒酵母逐渐成为酿造过程的优势酵
母菌类型。非酿酒酵母在酿造过程中能够产生特殊的

酯香味物质或产生不同的高级醇, 形成黄酒的特殊
风味[31]。除风味物质外, 一些功能性成分和代谢性有
害物质, 如氨基甲酸乙酯 [32,33]等也伴随着发酵过程

产生。但目前国内对其形成和积累机制的研究相对不

足, 主要是由于对传统发酵酒酿造工艺过程中的微
生物群落的分析、传统工艺的发酵机制尚不明确, 对
功能微生物的代谢变化认识不清楚。 
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5  传统茶类发酵过程中的微生物及其代谢

作用 

普洱茶是发酵茶类中最具发酵特色的茶品。渥

堆发酵是形成普洱茶汤色明亮, 陈香回甘品质特色
的关键。普洱茶渥堆的实质是微生物参与的固态发

酵过程[34]。 
目前, 已确定的普洱茶发酵过程中的微生物类

群主要包括各类霉菌、酵母、细菌、放线菌等。其中

霉菌属的如黑曲霉(Aspergillus niger)和 Blastobotrys 
adeninivorans 是其发酵优势菌群[35]。黑曲霉利用发

酵基质代谢产生多种酶类及有机酸, 与普洱茶内含
成分(纤维素、茶色素、多糖类等)及香气成分的形成
有关[36,37]。臭曲霉和日本曲霉能降解单宁, 促进没食
子酸形成、产生深红色。黄青霉能分泌葡萄糖氧化酶

等多种酶类、葡萄糖酸、柠檬酸、抗坏血酸等有机酸

及青霉素, 能消除和抑制杂菌, 对普洱茶醇和品质的
形成可能有辅助作用。酵母菌能产生多种酶和生理活

性物质, 与普洱茶甘、醇、厚的品质特点相关。芽孢
杆菌属细菌能产生丰富的多酚氧化酶和过氧化物酶

等, 有利于提高普洱茶品质及缩短发酵时间。放线菌
能产生大量茶多酚、氨基丁酸和斯他汀等对人体健康

有益的物质[38,39]。 

6  其他传统发酵食品发酵过程中的微生物

及其代谢作用 

红曲是中国传统发酵食品, 在日本、韩国等越来
越受到欢迎。红曲菌最早是在中国发现并应用, 随后
西方及日本学者也分离到了红曲菌。 

红曲霉(Monascus purpureus)是红曲发酵中的主
要菌群。在发酵过程中, 红曲霉以熟米为底物, 发酵
产生醇、酯、酸等多种芳香物质初级代谢产物和多种

水解酶类如淀粉酶、蛋白酶、半乳糖酶、核糖核酸酶

等, 产生优质香气和甘甜味道。红曲霉能够代谢产生
多种有益物质如天然红曲色素、Monacolin K、γ-氨
基丁酸等[40-42]。因此, 红曲也被广泛应用于食品、酿
造等行业。然而, 红曲霉在代谢过程中能分泌真菌毒
素桔霉素[43,44], 红曲也受到安全质疑。因此, 急需解
决抑制或减少桔霉素的产生, 促进有益成分的合成
问题。近年来, 桔霉素的快速安全检测技术、红曲的
微生态环境分析及红曲菌合成次生代谢产物作用机

制及其调控的研究成为研究热点[45]。 

在传统发酵香肠的生产过程中, 不同发酵阶段
的主导菌群有所不同, 赋予肉制品独特的风味。如在
我国传统广式香肠[46]、意大利发酵香肠[47]、希腊发

酵香肠[48,49]等传统发酵香肠中, 乳酸菌、革兰氏阳
性菌及球菌的存在均能够提高香肠的品质。香肠色

泽的改善及风味物质的生成与乳酸菌生成的乳酸有

关。葡萄球菌和微球菌, 在发酵肉制品的成熟过程
中起稳定颜色、形成香气、降解蛋白等作用[50]。酵

母菌可产生一种独特的酵母风味, 从而可提升产品
的感官和质量, 并对发色过程的稳定性发挥一定作
用。少量霉菌能够水解脂肪和蛋白, 产生特有的“霉
菌香气”[51]。 

7  讨论与展望 

传统发酵食品体系是功能性食品微生物挖掘的

重要来源。目前已经对发酵食品中的微生物做了大量

研究工作, 但其微生物群落结构与功能并未得到全
面分析, 许多功能性食品微生物并没有得到开发和
应用。加之传统发酵过程中会伴随有害物质的生成, 
造成发酵食品不安全。菌群之间的相互作用机制、次

生代谢产物的合成途径及调控成为研究热点。发酵食

品的安全问题、有害物质的快速检测技术及其抑制手

段的研究也一直是传统发酵食品研究的重点。此外, 
传统的微生物筛选培养方法极大限制了微生物菌群

结构研究。随着分子生物学的发展, 分子生物学技术
也越来越多地被引入到微生物生态研究中。应用微生

态技术不仅可以揭示发酵过程中微生物菌群的演替

规律, 探讨食品发酵过程中微生物的种群结构组成
和功能, 而且能够阐明微生物群落与其环境之间的
关系, 指导微生物群落功能的定向调控。这也将促进
功能性食品微生物资源的开发和应用, 加速传统发
酵食品行业的发展。 
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