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酸笋微生物与风味形成研究进展 
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摘  要: 酸笋因其独特风味和适口的酸味备受大众喜爱, 富含营养价值, 包括人体所需的 7 种氨基酸、膳食纤

维、矿物质以及其他活性物质。此外, 螺蛳粉产业的扩张推动了整个酸笋产业的迅速发展。在发酵过程中, 微

生物演替变化对于形成酸笋独特风味起着重要作用。本文简要探讨了自然发酵和纯种发酵的优缺点, 并对比

得出纯种发酵具备更多优势; 重点概述了在酸笋发酵过程中主要微生物菌群结构及其变化和功能性微生物, 

以及包括有机酸、氨基酸和挥发性风味物质在内的风味成分; 总结了在酸笋发酵过程中碳水化合物代谢、有

机酸的形成、氨基酸的形成以及挥发性风味物质的形成等方面的代谢机制。本综述旨在为提高酸笋的高品质

调控提供理论基础, 并进一步促进酸笋食品行业的高效发展。 
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Research progress on microorganisms and flavor formation  
of sour bamboo shoots 
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ABSTRACT: Sour bamboo shoot is popular with the public because of their unique flavor and palatable sour taste, rich 

in high nutritional value, including 7 kinds of amino acids, dietary fiber, minerals and other active substances needed by 

the human body. In addition, the expansion of the snail noodle industry had promoted the rapid development of the 

entire sour bamboo shoot industry. During the fermentation process, microbial succession played an important role in 
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forming the unique flavor of sour bamboo shoots. This paper briefly discussed the advantages and disadvantages of natural 

fermentation and pure fermentation, and the comparison showed that pure fermentation had more advantages. This paper 

summarized the structure and changes of main microbial flora, functional microorganisms and flavor components, including 

organic acids, amino acids and volatile flavor substances, and summarized metabolic mechanisms of carbohydrate 

metabolism, organic acid formation, amino acid formation and volatile flavor substance formation during the fermentation 

of bamboo shoots. This review aims to provide a theoretical basis for improving the quality control of sour bamboo shoots 

and further promote the efficient development of sour bamboo shoots food industry. 

KEY WORDS: sour bamboo shoots; fermentation process; microbial diversity; flavor formation 
 
 

0  引  言 

酸笋是我国传统发酵笋制品, 作为一种传统美食, 不

仅是南方地区日常食用的烹饪食材, 也是柳州螺蛳粉的灵

魂。迄今为止, 酸笋因其独特的风味和爽脆口感, 深受广

大消费者的青眯。酸笋是以鲜竹笋为原料, 经洗净切片后, 

不添加香辛料或食盐, 在泡菜坛中室温自然发酵 15~30 d

而制成的[1]。酸笋营养价值高, 富含人体 7 种氨基酸、膳

食纤维、矿物质以及其他活性物质, 且脂肪含量低[2]。研

究表明, 酸笋具有抗癌、抗氧化、抗衰老、降低胆固醇、

调节肠道菌群平衡和保护心脏等功效[3]。 

风味是评价酸笋品质和消费者接受度的重要因素之

一, 而风味与微生物代谢活动密切相关。在酸笋发酵过程

中, 蛋白质、脂肪等化合物在微生物的作用下水解成多肽、

有机酸和氨基酸, 并形成香气和生物活性化合物。但微生

物组成和相互作用机制十分复杂, 因此, 深入了解酸笋发

酵过程中微生物演替与风味形成间关系, 为形成标准化生

产和确保最终产品质量具有深远意义。本文旨在探究酸笋

的生产工艺、微生物在酸笋发酵过程中的作用, 以及风味

形成机制, 以期实现酸笋的精准化调控、标准化以及规模

化工业生产。 

1  酸笋的生产工艺 

目前, 我国的酸笋发酵生产工艺主要分为两种方法。

一为传统酸笋自然发酵, 利用自然环境中的微生物进行发

酵。二为纯种发酵法, 人为有目的地添加已筛选的发酵剂

进行接种发酵。 

1.1  传统自然发酵工艺 

传统酸笋制作以鲜竹笋为原料, 经洗净切片后, 加入

淘米水等进行发酵, 不添加其他原料或添加少量含盐发酵

液, 密封发酵半个多月制得而成。制作方法简单, 成本低, 

但存在发酵时间过长、发酵不彻底、极易受污染菌的影响

和发酵品质不可控等问题。 

1.2  纯种乳酸菌发酵工艺 

纯种乳酸菌发酵是将竹笋切块, 蒸煮灭酶后, 加入乳

酸菌液进行发酵。此种发酵工艺具有品质可控性、发酵时

间短、亚硝酸低、污染菌少等特点, 适用于大规模生产。

与自然发酵法相比, 纯种发酵法中乳酸菌的数量更高, 同

时大肠杆菌的数量更低[4]。谢元等[5]利用纯种乳酸菌进行

酸笋发酵, 发现相比于自然发酵, 纯种乳酸发酵得到的酸

笋发酵时间短、亚硝酸盐含量低(4.89 mg/kg)、氨基酸含量

高(23.015 mg/kg)以及风味更浓厚。 

此外, 随着对健康的追求, 人们更加倾向于低盐食品。

目前, 有学者采用混合发酵法以达到降低酸笋中亚硝酸及

其盐类的目的。任亭等[6]采用魏斯氏菌结合植物乳杆菌进行

酸笋发酵, 结果表明采用混菌发酵后酸笋中亚硝酸含量为

0.36 mg/kg, 显著低于自然发酵(1.16 mg/kg)、单一魏斯氏菌

发酵(0.77 mg/kg)和单一植物乳杆菌发酵(0.77 mg/kg)。 

2  酸笋微生物的群落构成 

2.1  酸笋微生物构成 

近年来, 随着分子生物技术的发展, 高通测序技术、

宏基因组学、宏转录组学、DNA 序列分析和聚合酶链反应

(polymerase chain reaction, PCR)扩增技术等逐步应用到发

酵食品中, 揭示了微生物是发酵食品中的核心和“灵魂”。

微生物是酸笋品质和风味的主要影响因素, 近年来, 国内

外学者开始对酸笋中微生物多样性进行研究。 

酸笋中细菌的微生物菌群结构具有多样性。在门水平上, 

厚壁菌门(Phylum Firmicutes)、变形杆菌门(Proteobacteria)、

放线杆菌门(Actinomycetes)、拟杆菌门(Pacteroides)、酸杆菌

门 (Acidobacteria) 、蓝细菌门 (Cyanobacteria) 、梭杆菌门

(Fusobacteria) 、 栖 热 菌 门 (Thermotogae) 、 芽 单 胞 菌 门

(Gemmatimonadetes)和绿弯菌门(Chloroflexia)占主要优势[7‒8], 

特别是, 厚壁菌门处于绝对优势地位[7]。在属水平上, 主要为

乳杆菌属(Lactobacillus)、乳球菌属(Lactococcus)、寡养单胞

菌属(Stenotrophomonas)、魏斯氏菌属(Weissella)、明串珠菌

属 (Leuconostoc)、沙雷氏菌属 (Serratia)、鞘脂单胞菌属

(Sphingobium)、异常球菌属 (Deinococcus)、假单胞菌属

(Pseudomonas aeruginosa)、蓝细菌属(Cyanobacteria)、不

动杆菌属(Acinetobacter)和根瘤菌属(Rhizobium)[7,9]。其中, 

乳酸杆菌属、乳球菌属、魏斯氏菌属和蓝藻细菌属[10]是酸
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笋中主要的优势细菌属。4 种主要优势菌中, 乳球菌属和

魏斯氏菌属是低盐发酵食品的优势菌[11], 而蓝藻细菌属则

是高盐浓度食品的优势菌[12], 乳酸杆菌属则是低盐浓度和

高盐浓度食品的优势菌。陈正培等[13]对柳州 3 个不同地区

的酸笋中微生物结构进行研究发现, 3 个地区中, 乳酸菌属

的丰富度都超过了 90%。因此, 乳酸菌属是酸笋发酵主要

优势菌属。在种水平上, 酸笋中主要菌种如表 1 所示。与

细菌微生物菌群的多样性相比, 真菌微生物菌群的多样性

较低。在门水平上, 子囊菌门和担子菌门占主要优势。毕

赤酵母属、假丝酵母属、哈萨克斯坦酵母属、德巴利氏酵

母、毛孢子菌属和曲霉是酸笋中的优势真菌属[14]。 

2.2  酸笋发酵过程中微生物的变化 

酸笋发酵是一个复杂的微生物菌群演替过程, 可将

其分为 3 个阶段: 初始阶段(第 0 d)、前期阶段(第 1~3 d)

和中后期阶段(第 6~30 d)。在酸笋发酵前期, 微生物组成变

化较大, 中后期趋于稳定。在门水平上, 变形菌门和蓝细

菌门在初始阶段丰度较高[15], 主要来源于竹笋原料表面或

内部组织。在发酵过程中, 厚壁菌门和变形菌门急剧增加, 

并在发酵前期阶段成为优势菌门。厚壁菌门和变形菌门也

是酸笋中的优势菌门[16]。在众多传统发酵蔬菜中, 厚壁菌

门在门水平上普遍占优势, 如东北酸菜[17]、红酸汤[18]等。 

在属水平上, 在酸笋发酵的初期阶段, 主要由耐酸性能

力较差且微需氧的微生物进行发酵, 其中包括明串珠菌属、

肠杆菌属和魏斯氏菌属。特别是明串珠菌属和肠杆菌属, 在

第 1 d 占据主导地位, 随后呈下降趋势。而随着发酵时间的延

长, 魏斯氏菌属逐渐增加, 并在第 6 d 达到峰值, 之后逐渐减

少。明串珠菌属、肠杆菌属和魏斯氏菌属是发酵活跃菌[19‒20]。

在发酵中后期, 乳酸菌属成为优势菌[21]。随着发酵时间的延

长, 酸笋中的氧气含量逐渐减少, 有利于乳酸菌属进行厌氧

发酵产生乳酸, 乳酸含量逐渐积累, 酸度增加。而乳酸菌属于

耐酸性细菌, 因此, 乳酸菌为发酵中后期的优势菌属。 

在种水平上, 乳酸乳球菌、假肠膜明串珠菌和柠檬明

串球菌在第 1 d 占优势, 但随着发酵时间进行, 丰度逐渐

降低。相比之下, 植物乳杆菌从初始阶段呈现持续上升的

趋势, 在发酵中后期成为绝对优势菌种。在发酵后期, 发

酵乳杆菌和短乳杆菌也是主要的发酵微生物[22]。在酸笋发

酵过程中, 每个发酵时期都由不同的微生物主导发酵。 

2.3  酸笋的功能性菌群 

乳杆菌属是酸笋发酵中的优势菌属, 对酸笋产品的

滋味和风味形成贡献最大。乳酸杆菌被证实是许多发酵食

品中产生有机酸(尤其是乳酸)和挥发性风味化合物的功能

性微生物[23]。其中, 植物乳杆菌、布氏乳杆菌可分泌谷氨

酸脱氢酶使谷氨酸分解产生 γ-氨基丁酸, 后者是一种神经

递质物, 可改善人体神经技能, 提高人体的睡眠质量, 具

有舒缓血管和降血压作用[24‒25]。有研究表明植物乳杆菌可

提高发酵蔬菜中乳酸、酒石酸、柠檬酸以及谷氨酸、甘氨

酸和苏氨酸的含量[26]。相似地, 乳杆菌可能在酸笋中扮演

着重要的微生物角色, 有助于提高发酵食品中挥发性风味

物质的含量, 乳酸杆菌在酸鱼发酵过程中有利于酯类物质

的合成[27], 并对自然发酵豆腐乳清中特征挥发性化合物的

产生具有重要作用[28]。除此之外, 明串珠菌对酸笋中酯类

物质的形成也可能有着重要作用, ENGELS 等[29]发现采用

明串珠菌对植物蛋白进行发酵时, 可以使乙酸乙酯的含量

显著增加。乳杆菌不仅与挥发性风味物质相关, 而且与乳

酸单体产量呈高度正相关, 特别是植物乳杆菌、发酵乳杆

菌、戊糖乳杆菌和干酪乳杆菌等乳杆菌, 这类微生物已被

广泛应用于食品发酵剂中, 并成功改善了多种传统发酵食

品的质量。乳酸菌具有一定的功效作用。目前, 已有学者

对酸笋中的功能性乳酸菌属进行筛选分离和鉴定, 并发现

一类抗氧化和降低胆固醇功效的乳酸菌, 如发酵乳杆菌、

布氏乳杆菌、戊糖乳杆菌和脓血乳杆菌[30]。此外, 还发现

柠檬明串珠菌可以通过异型乳酸发酵产生甘露醇[31], 从而

赋予了酸笋特殊的风味。同时, DO 等[32]从酸笋中分离出一

种能够产生新型胞外多糖的发酵乳杆菌。 
 

表 1  酸笋中主要的发酵菌种 
Table 1  Main fermentation strains in sour bamboo shoots 

菌属 主要菌种 

乳杆菌属 

耐酸乳酸杆菌(Lactobacillus acetotolerans)、戊糖乳杆菌(Lactobacillus pentosus)、发酵乳杆菌(Lactobacillus 

fermentum)、面包乳杆菌(Lactobacillus panis)、植物乳杆菌(Lactobacillus plantarum)、短乳杆菌(Lactobacillus 

brevis)、德氏乳杆菌(Lactobacillus delbrueckii) 

乳球菌属 乳酸乳球菌、格氏乳球菌(Lactococcus garvieae) 

魏斯氏菌属 醋魏斯菌、食窦魏斯氏菌(Weissella cibaria) 

不动杆菌属 鲍氏不动杆菌(Acinetobacter baumannii)、约氏不动杆菌(Acinetobacter johnsonii) 

沙雷氏菌属 粘质沙雷氏菌(Serratia marcescens) 

根瘤菌属 埃氏慢生根瘤菌(Bradyrhizobium elkanii) 

假单胞菌属 弯曲假单胞菌(Pseudomonas geniculata) 

异常球菌属 地热奇异球菌(Deinococcus geothermalis) 

明串珠菌属 假肠膜明串珠菌(Leuconostoc mesenteroides)、柠檬明串球菌(Lcitreum citreum) 
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肠杆菌属通常被认为是蔬菜发酵中的腐败菌[33], 但

其与酸笋中特征醛类风味物质具有较强的正相关性, 表明

肠杆菌属可能对酸笋挥发性风味物质的形成也至关重要。

在酸菜以及其他各种发酵食品中, 肠杆菌也是影响特征风

味形成的功能性微生物, 如红腐乳[34]和奶酪[35]等。肠杆菌

虽然是一种食源性致病菌, 但对酸笋最终产品的食用安全

性影响不大, 主要有以下两方面原因: (1)肠杆菌属仅在酸

笋发酵初期大量存在, 随着酸度的增加而急剧下降, 最终

与发酵环境相脱离[36]; (2)酸笋通常作为高温烹饪原料食用, 

可有效降低微生物安全风险。 

3  酸笋的风味物质 

风味是食品的重要属性, 影响消费者可接受度。风

味主要通过挥发性风味物质和非挥发性风味物质共同体

现[37]。挥发性风味物质主要通过嗅觉器官感知, 包括酚类、

醇类、酸类、酯类、醛类、酮类、烯烃类等。非挥发性风

味物质主要由人体味觉器官感知, 包括糖、有机碱、有机

酸、氨基酸和多肽等物质。 

3.1  挥发性风味物质 

酸笋具有一种独特酸臭味, 是区别于其他发酵蔬菜的

重要特征风味。从酸笋中可检测到醛类、酯类、苯酚类、醇

类、酮类和呋喃等物质, 而醛类、酚类和酯类是酸笋中含量

最高的挥发性风味物质, 可能对酸笋风味起重要作用。朱照

华[2]通过气相色谱质谱法分析了酸笋中的挥发性风味物质, 

其中, 酚类物质中的苯酚、对甲苯酚和 3-甲基-苯酚的含量

高; 醇类物质中乙醇、1-辛烯-3-醇和芳樟醇的含量高; 醛类

中戊醛、正己醛和柠檬醛含量高。酚类化合物是一类具有刺

激性气味和特殊异味的化合物, 且阈值较低。其中, 对甲苯

酚、甲酚、愈创木酚和 4-乙基愈创木酚是构成酸笋风味的重

要物质。对甲苯酚是酸笋风味物质中含量最高的化合物[38], 

在发酵毛竹笋、发酵麻竹笋等的风味物质中含量也是最

高的[39‒40], 其阈值很低(0.002 mg/kg), 具有皮革臭和窖泥臭

气味, 是浓香型白酒异味的特征风味物质[41], 可能是酸笋

特殊酸臭味的特征风味物质 [42], 同时对甲苯酚与乳球菌

和肠球菌呈显著正相关 , 并且又与梭状芽孢杆菌呈正相

关[15,19]。醛类物质主要为戊醛、3-甲基戊醛、3-甲基丁醛、

己醛、反-2-壬烯醛、苯甲醛、3,4-二甲基苯甲醛和辛醛等[43], 

其中己醛具有生油脂和青草味[44], 苯甲醛具有苦杏仁味[45], 

以及辛醛具有水果香味[46], 并且乳酸杆菌与己醛、戊醛、苯

甲醛、辛醛和 3-甲基戊醛等呈正相关关系[15]。主要的酯类

物质包括: 甲酯、乙酸乙酯、乳酸乙酯、丙酸乙酯、甲酸乙

烯酯、苯甲酸乙酯和丙酸丁酯等, 其中丙酸乙酯具有浓厚的

香蕉味, 是清酱香型白酒主要风味物质之一。以及乙酸乙酯

和乳酸乙酯是米香型白酒中重要挥发性风味物质, 有研究

发现, 明串珠菌属和乳杆菌与乙酸乙酯和乳酸乙酯产生成

正相关关系, 但是不动杆菌和醋杆菌却抑制乙酸乙酯和乳

酸乙酯的形成[15]。除此之外, 竹笋在自然发酵中还会产生吲

哚类成分[47], 而这些物质是臭豆腐卤水中的臭味物质[48], 

可能对酸笋独特酸臭味的产生起重要作用。 

3.2  非挥发性风味物质 

酸笋中主要的非挥发性风味物质有氨基酸、有机酸和

糖醇。有机酸主要赋予酸笋适口的酸感, 氨基酸主要影响

着酸笋的滋味[49], 分为甜味氨基酸、鲜味氨基酸、苦味氨

基酸 3 类。游离氨基酸来源于蛋白质降解, 不仅是重要的

风味物质, 也是一些重要挥发性风味物质的前体物质, 与

产品品质密切相关。游离氨基酸的含量和种类会直接影响

酸笋的滋味。酸笋中主要呈味氨基酸有谷氨酸(glutamate, 

Glu)、天冬氨酸(aspartic acid, Asp)、丙氨酸(alanine, Ala)和

缬氨酸(valine, Val)[15], 其中 Glu 和 Asp 与酸笋中的鲜味相

关, 而 Val 与苦味相关。同时, 乳杆菌和球形菌与 Ala 和

Val 的变化高度相关[50]。有机酸也是酸笋重要的风味成

分, 是酸味的主要来源。酸笋发酵过程中会产生多种有

机酸, 包括乳酸、乙酸、丁酸、草酸、琥珀酸、柠檬酸

和苹果酸[7], 其中乙酸具有刺鼻的酸味, 对酸笋的气味具

有一定的影响。乳酸和乙酸是主要的有机酸[51], 且乳酸含

量略高于乙酸, 这与泡菜[52‒53]和酸菜[54]等国内外传统发

酵蔬菜的研究结果相似。酸笋是一种非常受欢迎的传统发

酵食品, 在制作过程中, 乳酸菌通过代谢碳水化合物产生

乳酸和乙酸, 这两种有机酸赋予了酸笋独特的口感和香

气。并且, 据相关文献报导, 乳杆菌属、肠杆菌和明串珠

菌属与乳酸和乙酸形成呈正相关关系, 但是无色杆菌属、

念珠菌属、酵母菌属与乙酸呈负相关[19,50]。除氨基酸和有

机酸外, 甘露醇是一种多元醇, 同时也是一种被广泛应用

于食品工业的甜味剂。在蔬菜发酵过程中, 乳酸菌通过异

型发酵将果糖转化为甘露醇, 其独特的清凉口感[55]赋予了

酸笋滋味提升的关键作用, 并丰富了其风味特性。卢宏皓

等[31]测出酸笋中含有甘露醇, 从中分离出一珠高产甘露醇

的乳酸菌, 其产量为 22.98 g/L。 

4  酸笋中风味物质的形成 

酸笋的风味物质来源分为 2 个途径, 一部分来源于竹

笋原料, 另一部分则来源于微生物代谢产生, 其中微生物

代谢是酸笋风味的主要来源途径。 

4.1  酸笋原料中的风味物质 

酸笋中的风味与竹笋原料有着密切关系。竹笋自身含

有的挥发性风味物质和固有的滋味物质, 赋予了酸笋风

味。而不同种类竹笋, 自身的风味和营养成分不同。景文

祥等[56]研究麻竹、绵竹、佯黄竹和鸡爪竹等的竹笋, 发现

4 种竹笋具有丰富氨基酸, 且单宁、三萜类、膳食纤维 3

种物质的含量较接近。但风味物质呈较大差异, 鸡爪竹笋



第 22 期 冯浩森, 等: 酸笋微生物与风味形成研究进展 95 
 
 
 
 
 

 

和佯黄竹笋的酯类物质最多, 而麻竹笋和绵竹笋的醇类物

质最多。竹笋原料中本身含有的有机酸为草酸、苹果酸和

柠檬酸, 在发酵过程中, 其中的植物组织遭到破坏, 导致

细胞中的草酸、柠檬酸和苹果酸慢慢渗透出来, 因此对酸

笋风味的形成起到重要作用。 

4.2  酸笋中代谢风味的形成 

酸笋发酵过程中, 微生物利用碳水化合物、蛋白质和脂

肪进行分解, 如糖酵解/糖异生、柠檬酸循环、磷酸戊糖途径、

丙酮酸代谢、脂肪酸生物合成、氨基酸代谢以及酯化作用等, 

将酸笋中蛋白质、脂肪等大分子物质水解产生相应的挥发性

风味物质、有机酸以及氨基酸等一系列风味物质(图 1)。 

4.2.1  碳水化合物代谢 

在酸笋发酵过程中, 碳水化合物的催化代谢是一组

复杂但重要的生化分解反应, 从而形成特定风味和质构, 

且为特殊风味的形成提供前体物。由于酸笋在发酵过程中

不需添加辅料或仅添加少量的盐, 因此微生物生长代谢所

需的碳源只能从竹笋原料中获得。竹笋本身含有大量的淀

粉和蔗糖, 经酶解后转化成葡萄糖, 并提供乳酸发酵所需

的前体物。因此, 碳水化合物的催化代谢在微生物中扮演

着重要的能源来源角色。 

4.2.2  有机酸的形成 

乳酸和乙酸是酸笋主要的有机酸。在 L-乳酸脱氢酶和

D-乳酸脱氢酶催化下, 将丙酮酸转化成乳酸。乳酸菌通过

多种转运系统共同协助完成对碳水化合物的吸收, 如磷酸

烯醇式丙酮酸-葡萄糖磷酸转移酶系统、三磷酸腺苷结合盒

式转运系统和糖苷-戊糖苷-己糖苷转运蛋白系统等[57], 随

后经过同型乳酸发酵和异型乳酸发酵两个发酵途径, 成为

乳酸和乙酸的重要来源之一。 

明串珠菌、乳酸链球菌属等主要进行同型乳酸发酵产

生乳酸。单糖经过己糖激酶催化生成 6-磷酸葡萄糖酸, 然

后在磷酸果糖激酶作用下转换成 1,6-二磷酸果糖, 接着通

过果糖-二磷酸醛缩酶作用生成 3-磷酸甘油醛进行 EMP 生

成丙酮酸。最终乳酸菌产生乳酸脱氢酶催化丙酮酸转化为

乳酸[58]。而魏斯氏菌属和短乳杆菌等主要进行异型乳酸发

酵, 6-磷酸葡萄糖酸进入 HMP 生成乙酰磷酸和 3-磷酸甘油

醛, 前者形成乙酸, 后者经 EMP 和乳酸脱氢酶生成乳酸。

丙酮醛有 3 条代谢途径可转化为乳酸: (1)由乙醛酸直接合

成乳酸; (2)由丙酮醛经乙二醛还原酶生成乳醛, 再由乙醛

脱氢酶转化为乳酸; (3)先转化为(R)-s-内酯-谷胱甘肽, 然

后通过羟酰基谷胱甘肽水解酶作用转化为乳酸[59]。苹果酸

是三羧酸循环中的中间体, 可由单糖经过 EMP 和 TCA 产

生。且苹果酸可以转换为其他有机酸, 如在富马酸水合酶

作用下将苹果酸转化为富马酸、通过苹果酸脱氢酶的作用

使苹果酸转化为丙酮酸。丙酮酸可通过三羧酸循环转换为

琥珀酸、苹果酸、柠檬酸和延胡索酸。发酵蔬菜中乳酸菌

与琥珀酸、草酸、柠檬酸、苹果酸、酒石酸、乙酸的产生

呈正相关[60], 并且乳酸、苹果酸、琥珀酸与乳杆菌和魏斯

氏菌呈显著的正相关[61]。因此, 有机酸主要通过 EMP、

HMP 及 TCA、同型乳酸发酵、异型乳酸发酵及相关酶的

作用下生成, 但其形成途径仍需进一步研究。 

 

 
 

注: 糖酵解途径(embden-meyerhof-parnas pathway, EMP)、己糖单磷酸途径(hexose monophosphate pathway, HMP)、 

三羧酸循环(tricarboxylic acid cycle, TCA)、Ehrlich: 艾利希途径。 

图 1  酸笋风味形成主要代谢途径 

Fig.1  Main metabolic pathways of sour bamboo shoot flavor formation 
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4.2.3  氨基酸的形成 

氨基酸对酸笋的滋味起重要影响, 谷氨酸和天冬氨

酸是主要鲜味氨基酸, 丝氨酸和甘氨酸是主要甜味氨基

酸。发酵过程中, 微生物以蛋白质为氮源, 将蛋白质分解

为多种氨基酸。酸笋中谷氨酸产生可能由 4 条代谢途径产

生: (1) L-吡咯啉-5-羧酸通过 δ-吡咯啉-5-羧酸酯脱氢酶转

化为 L-谷氨酸; (2)在谷氨酰胺酶催化作用下, 谷氨酰胺转

化为谷氨酸; (3) TCA 中 2-氧代戊二酸或 L-谷氨酰胺通过

谷氨酸合酶转化为谷氨酸; (4) 2-氧代戊二酸经谷氨酸脱氢

酶催化转化为谷氨酸[59]。同时, 乳酸菌中含有天冬氨酸氨

基转移酶, 以精氨酸为底物产生谷氨酸。此外, 谷氨酸在

酶的作用下转换为其他氨基酸。例如, 在吡咯啉-5-羧酸还

原酶和甘氨酸羟甲基转移酶的催化下, 谷氨酸可被转化为

脯氨酸和丝氨酸[62], 并且丝氨酸在甘氨酸羟甲基转移酶作

用下转化为甘氨酸[59]。 

4.2.4  挥发性风味物质的形成 

对甲苯酚和吲哚等化合物作为酸笋中含量最高的挥

发性风味物质[59], 是赋予酸笋独特臭味的重要特征风味之

一。目前已报道的合成对甲苯酚的前体物质为酪氨酸, 而

吲哚类物质可由色氨酸转化。乳酸菌可分泌大量的芳香氨

基酸氨基转移酶和吲哚脱氢酶, 通过这些酶的作用, 使色

氨酸代谢生成一系列吲哚化合物[63‒64]。酪氨酸的代谢途径

主要存在于厌氧的梭菌属内, 可通过氨基酸转氨酶或组氨

醇磷酸氨基转化为 4-羟基-苯丙酮酸, 在 4-羟基苯丙酮酸

羧化酶作用下生成对羟基苯乙酸, 再转化成对甲苯酚[65]。

另一方面, 酪氨酸可在 S-腺苷甲硫氨酸酶作用下生成对甲

苯酚。对甲基苯酚与乳酸菌呈正相关, 但与蓝藻和明创珠

菌呈负相关[66]。 

游离脂肪酸是酯、甲基酮、醛、仲醇和内酯的前体。

乳酸菌自身含有细胞内酯酶, 在发酵过程中会从裂解细胞

中释放出来参与水解脂类物质。酯酶可以将甘油酯和醇在

水介质中发生醇解而合成酯[67]。乙酸乙酯、丁酸乙酯、乳

酸乙酯、己酸乙酯和乙酸丙酯是酸笋中主要特征芳香酯类

物质。传统发酵食品中酯类物质可通过脂肪酶、醇脱氢酶

和醇酰基转移酶催化作用下形成, 其中乙酸酯类主要是由

脂肪酶和醇酰基转移酶催化合成[68]。同时, 乙醇脱氢酶可

以将醇催化成醛, 再氧化成脂肪类酯。醛类物质主要由游

离氨基酸通过 Ehrlich 途径降解转化。例如 3-甲基丁醛、

2-甲基丁醛和 2-甲基丙醛分别由亮氨酸、异亮氨酸、缬氨

酸在转氨酶和脱羧酶作用下转化而来。另一方面, 不饱和

脂肪酸是直链醛的前体物质, 如己醛是亚油酸的氧化产

物。呋喃类物质也是主要由亚油酸被氧化后产生, 其阈值

低, 且是一种具有蔬菜芳香的物质[69‒70]。 

5  结束语 

酸笋风味独特, 其发酵过程中微生物演替多样性、代

谢通路复杂。已有部分研究对酸笋的风味与微生物相关性

进行了分析, 但微生物互作作用、风味形成机制仍有待研

究。后期可从以下几方面开展酸笋研究: (1)进一步开展核

心功能微生物的挖掘、筛选与鉴定等, 为酸笋品质提升和

功能产品创制提供有力保障。(2)利用代谢组学、转录组学、

蛋白质组学和宏基因组学等组学技术, 进一步探究酸笋风

味形成的机制, 及对微生物代谢通路的预测。(3)开展环境

因子对微生物多样性以及风味形成的研究, 实现自动化生

产过程的精准化调控, 促进酸笋工业化生产。 
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