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接种乳酸菌发酵剂对风干肠成熟过程中微生物
群落动态变化及感官品质的影响

陈援援1，刘文秀1，马凯华1，杨  华2，马俪珍1,*
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摘  要：为研究乳酸菌发酵剂对风干肠成熟过程中微生物数量、微生物多样性及感官品质的影响，分别将 

SHI-59（木糖葡萄球菌＋戊糖片球菌＋植物乳杆菌）、WBL-45（木糖葡萄球菌＋肉葡萄球菌＋清酒乳杆菌）、

PRO-MIX5（木糖葡萄球菌＋清酒乳杆菌＋类植物乳杆菌）复合型商业发酵剂接种到肉馅中，经过12 d的成熟过

程生产发酵型风干肠，3 个接种组分别用SHI、WBL、PRO表示，以不接种作为对照组（control check，CK）。分

别在成熟0、3、6、9、12 d取样，测定乳酸菌数、菌落总数、肠杆菌科数、假单胞菌数和葡萄球菌数变化，对成

熟6、12 d的样品进行16S rDNA高通量测序分析，并对风干肠成品（成熟12 d）进行感官评定。结果表明：随着成

熟过程的进行，样品乳酸菌数、菌落总数、肠杆菌科数、假单胞菌数和葡萄球菌数整体呈先升高后降低的变化趋

势，SHI、WBL组的乳酸菌在肉馅中能够快速生长繁殖，WBL组能显著降低风干肠的菌落总数、肠杆菌科数和假

单胞菌数（P＜0.05），有利于提高风干肠的安全品质；SHI、WBL、PRO组风干肠的葡萄球菌数均显著高于CK组 

（P＜0.05），这对风干肠的发色和风味的形成有积极影响；微生物多样性分析发现，风干肠在门水平主要有厚壁

菌门、变形菌门和放线菌门，其中厚壁菌门为4 组风干肠的优势菌门，在WBL组中相对丰度最高，3 个接种组中乳

杆菌属和漫游球菌属相对丰度大于CK组；质构特性分析和感官评定结果表明，乳酸菌发酵剂和复配发酵牛骨调味

基料复合抗氧化剂协同作用能提高风干肠的感官品质，WBL组具有风干肠特有的风味，感官品质好。
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Abstract: In order to study the effects of lactic acid bacterial (LAB) starter cultures on microbial quantity, microbial 

diversity and sensory quality during the ripening of air-dried sausage, three commercial mixed-strain starter cultures, 

namely SHI-59 (Staphylococcus xylose + Pediococcus pentosus + Lactobacillus plantarum), WBL-45 (Staphylococcus 
xylose + Staphylococcus carnosus + Lactobacillus sake), and PRO-MIX5 (Staphylococcus xylose + Lactobacillus sake +  

Lactobacillus paraplantarum) were separately inoculated into ground meat and fermented for 12 days to produce air-

dried sausage, and non-inoculated sausage was served as the control group. Samples were taken on days 0, 3, 6, 9 and 

12 of ripening to determine the changes in LAB count, total viable count (TVC), Enterobacteriaceae, Pseudomonas and 

Staphylococcus counts. The samples on days 6 and 12 were analyzed by 16S rDNA high-throughput sequencing, and 

sensory evaluation was carried out on sausage on day 12. The results showed that LAB count, TVC, the numbers of 

Enterobacteriaceae, Pseudomonas and Staphylococcus increased first and then decreased with ripening time. SHI and 
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WBL grew and multiplied rapidly in ground meat, and TVC, and the numbers of Enterobacteriaceae and Pseudomonas 

significantly decreased in the WBL group (P < 0.05), which was found to be beneficial to improve the safety and quality 

of air-dried sausage. The number of Staphylococcus in the SHI, WBL and PRO groups was significantly higher than that 

in the control group (P < 0.05), and the increase in Staphylococcus was found to have a positive effect on the formation 

of the color and flavor of sausages. The analysis of microbial diversity showed that air-dried sausages contained mainly 

Firmicutes, Proteobacteria and Actinomycetes at the phylum level, among which Firmicutes was the dominant phylum for 

the four groups, and that the relative abundance of Firmicutes was the highest in the WBL group. The relative abundance of 

Lactobacillus and Vogococcus in the three inoculated groups was higher than that in the control group. The results of texture 

analysis and sensory evaluation showed that the combination of LAB starter cultures and a blend of fermented bovine bone 

flavoring and antioxidants (FBFA) could synergistically improve the sensory quality of air-dried sausage. WBL fermented 

sausage had a unique flavor and good sensory quality.
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发酵和干燥是延长食品保质期最古老的方法，肉制

品的传统发酵依赖于原料肉及当地环境中的微生物群落

组成。然而，追求质量标准化和特定的有益微生物群落

组成的高品质风干肠产品，则需要采用人工控制发酵技

术进行生产[1]。目前，商业发酵剂，如植物乳杆菌已经

取代了发酵过程中的天然微生物群落。有益菌发酵产生

的乳酸促进了肉馅的酸化（pH 4.59～5.94），进而起到

抑制致病菌和腐败菌生长繁殖的效果[2]。发酵肉微生物

群落的动态变化与产品质量密切相关，特定发酵时间节

点的微生物群落组成可作为评价发酵过程的指标[3]。高

通量测序技术依据合成测序的原理，可以同时对几十万

甚至数百万个DNA分子进行平行测序，使全面分析一

个物种的整个基因组成为可能，能更真实反映样品中的

菌群构成，因此，也被称为深度测序[4-6]。Wang Xiuhui
等[7]采用高通量测序技术对萨拉米香肠、中国腊肠和烟

熏香肠的细菌群落组成进行比较，发现中国腊肠和烟熏

香肠的细菌群落组成与萨拉米香肠有很大的差异，细菌

多样性比萨拉米香肠更丰富，在萨拉米香肠中，葡萄球

菌属（Staphylococcus spp.）的操作分类单元最多，占

97.45%，肠球菌属（Enterococcus spp.）占0.03%；中国

干腌香肠和烟熏香肠中含有乳酸杆菌属（Lactobacillus 
spp .）、魏氏杆菌属（Weisse l la  spp .）、片球菌属

（Pediococcus spp.）和乳酸球菌属（Lactococcus spp.）
等丰富的乳酸菌，但肠球菌属相对丰度分别为1.16%和

2.99%，高于萨拉米香肠，这表明中式香肠的卫生质量还

有待进一步提高，主要原因是由于中式香肠采用自然发

酵而导致微生物群落不易控制。田建军[8]从内蒙古、新

疆和西藏地区采集有代表性的传统发酵风干肉和接种发

酵剂的人工调控发酵香肠进行微生物多样性分析，发现

在人工调控发酵香肠中，仅有厚壁菌门（Firmicutes）为优

势菌群，而自然发酵肉制品中的优势菌群有厚壁菌门、变

形菌门（Proteobacteria）、拟杆菌门（Bacteroidetes）等，

说明人工接种的发酵香肠安全品质高。Xiao Yaqing等[9] 

研究发现，单独接种植物乳杆菌R2或接种混合发酵剂

植物乳杆菌R2和木糖葡萄球菌A2生产风干肠，可以增

强肉馅体系中优势菌群的竞争力，抑制有害菌的生长，

促进游离脂肪酸和游离氨基酸的释放，防止异味和酸败

的形成。Li Chunsheng等[10]研究表明，分别接种戊糖乳

杆菌30-7和30-15用于生产发酵罗非鱼香肠，能显著提高 

2 组香肠厚壁菌门的相对丰度，分别达94.62%和96.58%，

明显高于自然发酵组（89.30%）。Zhang Yulong等 [11] 

将弯曲乳杆菌LAB26和戊糖片球菌SWU73571稀释 

到107 CFU/mL，按体积比1∶1混合，制成酸肉发酵剂，生

产酸肉。结果表明，与自然发酵相比，双菌发酵显著提

高了酸肉的游离氨基酸含量，减少大肠菌群数量，降低

亚硝酸盐、生物胺和丙二醛含量，提高了酸肉的品质和

安全性。

提高肉制品安全品质的方法包括使用天然保鲜剂

（如天然香辛料提取物、果蔬提取物、茶多酚提取物、

乳酸链球菌素和美拉德反应产物等）、发酵技术和复配
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抑菌技术（多种抑菌剂协同使用时往往具有协同增效

的作用，由于抑菌机理不同会减少单一防腐剂的使用

量）。本研究在前期风干肠加工工艺和配料（添加具有

防腐和抗氧化作用的外源添加物发酵牛骨调味基料和复

合抗氧化剂（fermented bovine bone flavoring-antioxidant 
blend，FBFA））的基础上[12-14]，人工接种3 种商业乳酸

菌发酵剂，以不接种为对照组（control check，CK），通

过测定成熟过程中乳酸菌数、菌落总数、肠杆菌科数、

假单胞菌数和葡萄球菌数变化、16S rDNA高通量测序分

析及感官评定，研究不同商业乳酸菌发酵剂对风干肠微

生物特性及感官品质的影响，为提高风干肠的安全品质

提供数据支持。

1 材料与方法

1.1 材料与试剂

冷却排酸成熟24 h的猪后腿肉、猪肥膘 天津二商

迎宾肉类食品有限公司；食盐、白砂糖、曲酒、味精、

酱油 天津市红旗农贸批发市场。

茶多酚、迷迭香 豫中生物科技有限公司；VE、
异抗坏血酸钠 苏州佰亿鑫生物科技有限公司；SHI-59
（木糖葡萄球菌＋戊糖片球菌＋植物乳杆菌）、WBL-45 
（木糖葡萄球菌＋肉葡萄球菌＋清酒乳杆菌）、PRO-MIX5 
（木糖葡萄球菌＋清酒乳杆菌＋类植物乳杆菌） 意大利 

萨科公司；人工胶原蛋白肠衣（牛二层皮提取、孔径

30 mm） 神冠控股（集团）有限公司；MRS培养基、

营养琼脂、结晶紫中性红胆盐葡萄糖琼脂（violet red bile 
agar，VRBA）、假单胞菌CFC选择性培养基、MSA培养基  
青岛高科技工业园海博生物科技有限公司。

1.2 仪器与设备

SX-500高压蒸汽灭菌锅 日本Tomy有限公司；

Climacell恒温恒湿箱、Friocell 22恒温恒湿培养箱 艾力

特国际贸易有限公司；BVBJ-30F真空搅拌机 浙江嘉

兴艾博实业有限公司；XZ-5L灌肠机 广州旭众食品机

械有限公司；CLASS Ⅱ生物安全柜 天美（中国）科

学仪器有限公司；TA-XT Plus质构仪 英国Stable Micro 
Systems公司；JZ-4拍打式无菌均质器 天津歆毅翎科技

有限公司。

1.3 方法

1.3.1 FBFA的制备

FBFA是由发酵牛骨调味基料（ fe rmented  beef 
f l a v o r i n g s，F B F）和复合抗氧化剂（ c o m p o u n d 
antioxidants，CA）复配而成。FBF的制备参照樊晓盼等[15] 

的方法，其添加量为肉质量的2%，CA的添加量按照熊凤

娇等[16]的方法，即茶多酚、迷迭香、VE和异抗坏血酸钠

添加量（以原料肉质量计）分别为60.14、60.11、60.00、
60.00 mg/kg。

1.3.2 风干肠的制作

1）腌制：将猪后腿瘦肉剔除筋膜、脂肪后，用绞肉

机绞碎（筛板孔径8 mm），背膘用切丝机切成2 cm左右

的丝条状，按照肥瘦比1∶9放入真空搅拌机中，加入肉总

质量1.8%的食盐、0.01%的亚硝酸钠（事先用少量水溶

解）和抗坏血酸钠0.055%，真空搅拌5 min，取出后放入

不锈钢盆中，紧贴肉表面盖一层保鲜膜，于0～4 ℃冷库

中腌制24 h；
2）拌馅：将腌制好的肉再次倒入真空搅拌机中，

依次加入4%糖、1.5%曲酒、0.2%味精、0.3%生抽、10%

水，乳酸菌发酵剂添加量为0.01%（按肉质量计，CK组

不加），真空搅拌8 min；
3）灌肠：将制好的肉馅灌入胶原蛋白肠衣中，结扎

（每节13～15 cm）、排气；

4）风干：将灌制好的肉肠放入恒温恒湿培养箱中风

干12 d，恒温恒湿培养箱内的温度、相对湿度和风速参数

如表1所示。

表 1 风干肠工艺参数

Table 1 Processing parameters of air-dried sausage

风干时间 温度/℃ 相对湿度/% 通风机比率/%

第1天 25 30 100
第2天 25 70 100
第3天 25 75 100

第4～12天 25 80 100

1.3.3 实验设计

设计4 组实验，拌馅时每组均加入FBFA，CK组不

接种，其他3 组（SHI组、WBL组、PRO组）分别接种

SHI-59、WBL-45、PRO-MIX5乳酸菌发酵剂（活菌数分

别为1012、1011、1011 CFU/g），添加量为0.01%。分别在

风干0、3、6、9、12 d取样测定样品的乳酸菌数、菌落

总数、肠杆菌科数、假单胞菌数、葡萄球菌数；分析风

干6、12 d的微生物多样性变化；对风干12 d终产品进行 

感官评定。

1.3.4 指标测定

1.3.4.1 乳酸菌数、菌落总数、肠杆菌科数、假单胞菌

数、葡萄球菌数测定

在生物安全柜无菌操作，称取10 g样品放入无菌均

质袋中，倒入90 mL无菌生理盐水，用无菌均质器拍打

2 min，制成10 g/100 mL的样品匀浆液。吸取1 mL样品匀

浆液进行10 倍梯度稀释，吸取相应稀释梯度的1 mL液体

到无菌平皿中，每个稀释度做2 个平行，分别倒入MRS
培养基、营养琼脂、VRBA、假单胞菌CFC选择性培养

基、MSA培养基，在35 ℃培养箱中，肠杆菌培养24 h，
其余菌培养48 h，对乳酸菌、菌落总数、肠杆菌科、假单

胞菌、葡萄球菌进行计数。



4 2022, Vol. 36, No. 2
基础研究

肉类研究
MEAT RESEARCH

中国肉类食品综合研究中心
CHINA MEAT RESEARCH CENTER

1.3.4.2 微生物多样性分析

将 4  组 风 干 肠 成 品 送 到 北 京 奥 维 森 基 因 科

技 有 限 公 司 ， 采 用 扩 增 子 测 序 方 法 分 析 样 品

1 6 S  r D N A  的 V 3～ V 4区段、细菌群落结构等，

对 样 品 进 行 细 菌 多 样 性 分 析 [ 1 7 ] ， 扩 增 区 段 引

物序列为： A C T C C TA C G G G A G G C A G C A G 、

GTGGACTACHVGGGTWTCTAAT。
1.3.4.3 感官评定

将风干12 d的4 组风干肠样品做好标记，放入沸水中

煮制15 min，切成约3 mm左右的薄片，随机编号放入样

品盘中，由本实验室经过感官培训的10 名人员组成感官

评定小组进行感官评分，评分标准如表2所示。

表 2 风干肠感官评分标准

Table 2 Criteria for sensory evaluation of air-dried sausage

指标
评分标准

7 分 1 分
风味 具有风干肠特有的风味 风味较差

酸败味 没有酸败味 酸败味很重，无法接受

酸味 有发酵肉制品应有的酸味 几乎没有酸味或过酸

回味 回味纯正、浓郁、持久 回味较差

咀嚼性 具有良好的咀嚼性 缺乏咀嚼性，过软或过硬

颜色 瘦肉呈红色、枣红色，脂肪透明或呈乳白色，外表有光泽 颜色暗黑无光泽

嫩度 肉质嫩 肉质非常硬

总体可接受性 可接受性高 可接受性低

1.4 数据处理

采用Microsoft Excel 2010软件计算平均值和标准差，

用SPSS 19.0软件进行显著性分析，Origin 2018软件作图。

2 结果与分析

2.1 乳酸菌发酵剂对风干肠成熟过程中微生物变化的影响
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小写字母不同，表示相同风干时间、不同处理组之间差异显著（P＜0.05）；

大写字母不同，表示同一处理组、不同风干时间差异显著（P＜0.05）。

图 1 乳酸菌发酵剂对风干肠成熟过程中乳酸菌数（A）、菌落总数（B）、

肠杆菌科数（C）、假单胞菌数（D）及葡萄球菌数（E）变化的影响

Fig. 1 Effect of LAB starter cultures on the number of LAB (A), TVC (B), 

Enterobacteriaceae (C), Pseudomonas (D) and Staphylococcus (E)  

during the maturation of air-dried sausage

由图1A可知，在风干0 d时，SHI组的乳酸菌数显

著高于CK、WBL、PRO组（P＜0.05），说明SHI-59的
初始活力较高。风干3 d时，4 组风干肠的乳酸菌数达到

7.48～7.53（lg（CFU/g））。大量研究表明，充足的乳

酸菌（通常高于7（lg（CFU/g）））有利于在发酵初期

控制肉馅中致病菌、腐败菌的繁殖，提高发酵肉制品的

安全性[18]。风干9 d时，4 组风干肠的乳酸菌数达到最大

值（7.93～8.73（lg（CFU/g））），其菌数高低顺序依

次为WBL组＞SHI组＞CK组＞PRO组，说明WBL-45、
SHI-59商业复合菌能很好地适应该肉馅体系并快速生长

繁殖。风干12 d（终点）时，WBL、SHI组的乳酸菌数

分别快速降低至7.91、7.65（lg（CFU/g）），这是因为

SHI、WBL组的乳酸菌能快速繁殖产生乳酸，使肉馅的

pH值降到接近蛋白质的等电点5.4，肌原纤维蛋白的收

缩、变性或降解，肌肉蛋白持水力减弱，使肉馅中的水

分散失。由于自由水和可利用碳水化合物的缺乏，不利
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于乳酸菌的生长繁殖[19]。而CK、PRO组的乳酸菌数下降

缓慢，且与风干9 d时的乳酸菌数差异不显著。

由图1B、C、D可知，CK、SHI、WBL、PRO组的菌

落总数、肠杆菌科数、假单胞菌数随风干时间的延长呈

先升高后缓慢降低的趋势。4 组风干肠由于接种的乳酸菌

种类不同，在风干过程中腐败微生物变化规律不同。到

风干终点时，4 组风干肠菌落总数从高到底依次为：PRO
组＞SHI组＞CK组＞WBL组，肠杆菌科数从高到底依次

为：SHI组＞PRO组＞CK组＞WBL组，假单胞菌数从高

到低依次为：PRO组＞SHI组＞CK组＞WBL组。可以看

出，WBL组的菌落总数、肠杆菌科数、假单胞菌数显著

低于SHI、PRO和CK组（P＜0.05），说明接种WBL-45 
商业发酵剂对腐败微生物有较好的抑制作用，有利于提

高风干肠的安全品质。但SHI和PRO组的菌落总数、肠

杆菌科数和假单胞菌数显著高于CK组（P＜0.05），可

能归因于FBFA与3 种商业发酵剂复配会不同程度影响

发酵剂菌株的活力和肉馅体系土著微生物间的群体感

应，此外，接种的SHI-59和WBL-45商业发酵剂分别含

有2 种乳酸菌，菌株间存在相互竞争作用，影响彼此的

代谢，进而改变肉馅体系的菌相。另一方面，由于商业

发酵剂的适宜生长温度为30～40 ℃，而本次风干工艺

完全按照传统哈尔滨风干肠的干制条件，将温度控制在

（25±2） ℃，而25 ℃恰巧是低温嗜冷菌假单胞菌的最

适宜生长温度，由于接种的乳酸菌没能在短时间内快速

生长繁殖成为优势菌，因而对假单胞菌和肠杆菌科等腐

败微生物的抑制效果不佳；此外CK组具有土著的优势乳

酸菌菌株，它作为典型的微生物发酵剂能更快地适应特

殊的内部环境，具有良好的发酵性能[20]。

由图1E可知，SHI组的初始葡萄球菌数显著高于

CK、WBL、PRO组（P＜0.05），可能是由于SHI-59中
的葡萄球菌能较好适应该肉馅体系。在风干3 d时，CK、

WBL、PRO组的葡萄球菌数分别增加到最大值7.40、
7.49、7.26（lg（CFU/g）），SHI组在风干6 d时葡萄球

菌数增加到最大值7.25（lg（CFU/g））。随着风干时间

的延长，4 组风干肠的葡萄球菌数开始缓慢降低，风干结

束时（12 d），CK、SHI、WBL组分别降至5.93、6.50、
6.08（lg（CFU/g））。PRO组在风干9 d时葡萄球菌数降

到最低的6.38（lg（CFU/g）），到风干结束时又增加到

7.27（lg（CFU/g））。SHI组、WBL组风干9 d时的葡萄

球菌数显著低于CK组，而乳酸菌数显著高于CK组，二

者变化趋势相反，可能是风干9 d时，SHI、WBL组乳酸

菌的酸化能力较强，强酸化体系会抑制发酵香肠中pH值

敏感的木糖葡萄球菌的生长[21-23]。到风干终点时，风干肠

中的蛋白质被乳酸菌分解成碱性的氨基酸、生物胺和小

分子风味物质等，使风干肠的pH值升高，进而使PRO组

的葡萄球菌数升高。凝固酶阴性葡萄球菌具有发色和促

进风味形成的作用[24]，风干终点时接菌组葡萄球菌数均

显著高于CK组（P＜0.05），这可能也是接菌组风干肠的

红度值比CK组高的原因。

2.2 乳酸菌发酵剂对风干肠成熟过程中微生物多样性 

指数的影响

表 3 乳酸菌发酵剂对风干肠成熟过程中α多样性指数的影响

Table 3 Effect of LAB starter cultures on bacterial α diversity index in 

air-dried sausage during ripening

风干时间/d 组别 Chao1指数 覆盖率/% Observed_
species指数

PD_whole_
tree指数

Shannon
指数

Simpson
指数

6

CK组 452.45 100 369.90 32.40 3.17 0.69
SHI组 428.42 100 334.00 31.01 3.63 0.86

WBL组 449.43 99 334.00 31.12 3.14 0.71
PRO组 418.69 100 297.00 27.53 4.26 0.92

12

CK组 397.55 100 332.00 29.86 2.53 0.57
SHI组 393.92 100 300.90 30.26 3.39 0.84

WBL组 478.33 99 333.00 26.63 3.12 0.71
PRO组 441.54 99 344.90 31.69 4.40 0.91

由表3可知，所有样品的覆盖率均在99%以上，说

明测序深度足以达到细菌菌群多样性的分析 [25]。与风

干6 d相比，风干12 d时CK、SHI组的菌群丰富度指数

（Chao1、Observed_species）和菌群多样性指数（PD_
whole_tree、Shannon、Simpson）呈现降低趋势；WBL组
的Chao1指数有升高趋势，菌群多样性指数（PD_whole_
tree、Shannon）降低；PRO组的菌群丰富度指数呈现升

高趋势，该结果与图1的微生物菌落总数变化趋势一致。

到风干12 d时，PRO组PD_whole_tree、Shannon指数明

显高于CK、SHI、WBL组，且4 组风干肠的Shannon、
Simpson指数大小关系为PRO组＞SHI组＞WBL组＞CK
组，说明接种组的菌群多样性高于CK组，其中PRO组

的菌群多样性最丰富，细菌群落组成的变化主要是由原

料、发酵剂种类、发酵温度、相对湿度和工艺环境的差

异引起的[26]，乳酸菌发酵剂能合成多种代谢产物，这在

它们与其他微生物相互作用的背景下是非常重要的，细

菌素和其他抗菌因子的产生，如乳酸的积累，可能是在

混合发酵中获得稳定菌群的良好屏障[27]，它们能杀灭腐

败或致病微生物。

2.3 风干肠成熟6、12 d时基于门水平微生物群落结构

动态变化

由图2可知，在门水平上鉴定出相对丰度大于1%

的有3 个门，厚壁菌门是风干肠中基于门水平的优势菌

群，其相对丰度占61%以上，其次是变形菌门和放线菌

门（Actinobacteria），这与田建军[8]研究的接种发酵剂

的人工调控发酵香肠鉴定出厚壁菌门为优势菌群结果一

致。Haberman等[28]研究表明，革兰氏染色反应呈阳性的

厚壁菌门是人类肠道的优势有益菌。厚壁菌门是CK、

SHI、WBL、PRO组的优势菌群，风干12 d时4 组风干肠



6 2022, Vol. 36, No. 2
基础研究

肉类研究
MEAT RESEARCH

中国肉类食品综合研究中心
CHINA MEAT RESEARCH CENTER

厚壁菌门的相对丰度分别为73.12%、69.41%、77.96%、

68.91%，其中WBL组的厚壁菌门相对丰度最高；风干6 d

时，CK、SHI、WBL、PRO组变形菌门的相对丰度分别

为25.72%、31.64%、25.14%、36.62%，到风干12 d时依

次降低为24.62%、28.99%、19.93%、29.14%，这可能是

受发酵环境（低pH值）的影响，在发酵过程中一些腐败

微生物被抑制，使细菌群落丰度持续降低[29]，变形菌门

在WBL组成品中相对丰度最低，说明接种WBL-45商业

复合菌增强了优势菌的竞争能力，抑制了有害菌变形菌

门的生长；放线菌门相对丰度在CK、SHI、WBL组中随

着风干的进行呈降低趋势，在PRO组中为升高趋势，风

干12 d时依次为1.10%、0.70%、0.82%、0.87%，放线菌

门在CK组相对丰度最高，其次是PRO、WBL、SHI组，

说明接种不同的乳酸菌发酵剂能改变风干肠在门水平的

微生物群落结构。
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图 2 风干肠成熟6、12 d时基于门水平的微生物群落结构动态变化

Fig. 2 Dynamic changes in microbial community structure at the 

phylum level in air-dried sausage after 6 and 12 days of maturity

2.4 风干肠成熟6、12 d时基于属水平的微生物群落结构

动态变化

风 干 1 2   d 时 ， 在 属 水 平 上 注 释 到 的 物 种 有

186 种，其中相对丰度大于1%的有15 种，即乳球菌属

（Lactococcus）、乳杆菌属（Lactobacillus）、弧菌属

（Vibrio）、漫游球菌属（Vagococcus）、发光细菌属

（Photobacterium）、变形杆菌属（Proteus）、肠球

菌属（Enterococcus）、沙雷氏菌属（Serratia）、耶

尔森氏菌属（Yersinia）、片球菌属（Pediococcus）、

消化链球菌属（Peptostreptococcus）、魏斯氏菌属

（Weissella）、普罗威登菌属（Providencia）、巨型球菌

属（Macrococcus）和嗜胨菌属（Peptoniphilus），如图3
所示。其中弧菌属、发光细菌属、变形杆菌属、沙雷氏

菌属、耶尔森氏菌属和普罗威登菌属为革兰氏阴性菌，

属于变形菌门，其余9 个属为厚壁菌门，大量研究表明变

形菌门包括很多腐败菌[30]。
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图 3 风干肠成熟6、12 d时基于属水平的微生物群落结构动态变化

Fig. 3 Dynamic changes in microbial community structure at the genus 

level in air-dried sausage after 6 and 12 days of maturity

由图3可知，与风干6 d相比，风干12 d时，变形菌

门的6 个腐败菌属的菌群总相对丰度呈不同程度的降低

趋势，在4 组风干肠中相对丰度大小依次为：WBL组
（14.91%）＜CK组（19.61%）＜PRO组（21.65%）＜ 

SHI组（25.79%），乳球菌属、乳杆菌属和漫游球菌属

隶属于乳杆菌目，是4 组风干肠所共有且相对丰度较高

的微生物，其相对丰度总和在4 组风干肠中的大小依

次为：WBL组（73.84%）＞CK组（70.66%）＞SHI组
（63.49%）＞PRO组（50.19%），可以看出WBL组乳杆

菌目微生物相对丰度为组内最大，腐败微生物属相对丰

度最小，说明WBL-45发酵剂在该肉馅体系中具有良好

的适应性，使接种的乳酸菌占微生物区系的主导地位，

能较好地抑制腐败微生物的生长，适合与FBFA复配用于

生产风干肠。乳球菌属相对丰度在4 组风干肠中均随风

干时间的延长而呈增加趋势，大量研究表明，乳球菌属

具有产生细菌素的能力，能够抑制肉制品中许多革兰氏

阳性食源性病原体，如梭状芽孢杆菌、芽孢杆菌和链球

菌[31]；在风干终点时，SHI、WBL和PRO组乳杆菌属和

漫游球菌属相对丰度高于CK组，这是因为SHI、WBL、
PRO 3 组商业发酵剂中均含有乳杆菌，特别是PRO-MIX5
商业发酵剂中含有2 种乳杆菌（清酒乳杆菌和类植物乳杆

菌），所以PRO组中乳杆菌属相对丰度最大（20.71%）。

Wang Xiuhui等[7]在中国干腌香肠中检测到大量的乳杆菌

属，乳杆菌因发酵碳水化合物产生乳酸和醋酸，提高风干

肠风味，在发酵过程中起着重要作用[32]。

2.5 风干肠感官评定结果

由图4可知，WBL、SHI、PRO组风干肠在风味、酸

败味、酸味、回味、咀嚼性、颜色、嫩度、总体可接受

性方面均优于CK组，说明接种乳酸菌发酵剂能提高风干

肠的感官品质，与黄俊逸等[33]的研究结果一致。大多数

感官评定员一致认为，WBL组具有风干肠特有的风味、
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无酸败味、酸味适宜、回味较强、咀嚼性好、嫩度佳、

具有风干肠特有的红色、整体可接受性高，这可能是接

种的乳酸菌和葡萄球菌共同作用的结果。研究表明，一

些乳杆菌属具有脂解和蛋白水解活性，这有利于香肠风

味的形成[34-35]。Hu Yingying等[36]研究发现，混和菌株戊

糖片球菌、木糖葡萄球菌、弯曲乳杆菌发酵的风干肠可

以提高红度值和形成更多的醛类、酮类、醇类、酸类和

酯类等风味物质。

1
2
3
4
5
6
7

CK
SHI
WBL
PRO

图 4 风干肠感官评定结果

Fig. 4 Sensory evaluation results of air-dried sausage

3 结 论

研究不同商业复合乳酸菌发酵剂与FBFA协同作用对

风干肠微生物及感官品质的影响。结果表明，随着风干

过程的进行，样品乳酸菌数、菌落总数、肠杆菌科数、

假单胞菌数和葡萄球菌数呈先升高后降低的变化趋势，

SHI-59、WBL-45商业复合菌能较好适应肉馅体系，生长

繁殖速度快，到风干终点时，WBL组能明显降低风干肠

的菌落总数、肠杆菌科数和假单胞菌数（P＜0.05），提

高风干肠的安全品质，接菌组风干肠的葡萄球菌数显著

高于CK组，这有利于风干肠的发色和风味的形成。微生

物多样性分析发现，4 组风干肠在门水平的优势菌群是厚

壁菌门，在WBL组中的相对丰度最高。SHI、WBL、PRO
组中乳杆菌属和漫游球菌属相对丰度大于CK组。感官评定

结果表明，商业复合乳酸菌发酵剂PRO-MIX5、SHI-59、 

WBL-49与FBFA协同作用能提高风干肠的感官品质，WBL
组具有风干肠特有的风味，整体可接受性高。
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