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摘  要：微生物对发酵肉制品的风味形成和营养价值有巨大的贡献，分离鉴定发酵肉制品中的关键微生物，开发新

型发酵剂，是推动发酵肉制品发展的重要技术保障。本文主要介绍发酵肉制品的种类及其优势微生物的研究现状，

对微生物在发酵肉制品中的作用机制进行综述，并展望未来发酵肉制品的发展，以期为发酵肉制品的工业化生产提

供理论指导。
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Abstract: Microorganisms contribute greatly to the flavor formation and nutritional value of fermented meat products. 
Isolating and identifying key microorganisms from fermented meat products and developing new starter cultures are an 
important technical guarantee to promote the development of fermented meat products. In this paper, the types of fermented 
meat products and the current research status of the dominant microorganisms in fermented meat products are introduced, 
and the action mechanism of microorganisms in fermented meat products is reviewed. This paper concludes with an outlook 
on the future development of fermented meat products. We expect that this review will provide theoretical guidance for the 
development of fermented meat products in the future.
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发酵肉制品作为一种传统肉制品，因具有独特的

风味、质地和营养价值及良好的贮藏性能而备受人们喜

爱。发酵肉制品的生产始于为延长肉制品保存期而向其

中添加糖或盐进行腌制，随着时间的推移，经过微生物

的发酵作用形成产品独特品质，“发酵”因此成为国内

外学者研究热点。根据产品特性，发酵肉制品主要分为

发酵火腿、香肠和腌腊肉制品，诸如国内的四川腊肉、

南京咸鸭、广式腊肠、金华火腿和国外的帕尔马火腿、

萨拉米香肠等许多传统肉制品[1]。

发酵是一种利用微生物或酶使原料肉发生一系列生

化及物理变化的一种加工方式，在发酵过程中，会产生

酸化（碳水化合物分解代谢）、肌原纤维和肌浆蛋白

的溶解和凝胶化、蛋白质和脂质的降解、亚硝基肌红

蛋白的形成和脱水等变化，其中产生的乳酸、小分子

肽、游离脂肪酸和挥发性化合物是形成发酵肉制品风

味的重要因子 [2]。当前发酵方法包括自然发酵和人工

添加发酵剂调节发酵，自然发酵过程中涉及的微生物

主要来源于原材料和环境，通过微生物间的竞争形成

典型的优势微生物群落，从而影响发酵肉制品的风味

和质构；发酵剂主要由细菌、酵母菌和霉菌组成，可

以通过快速形成优势菌群加快成熟过程，或借助功能

微生物分泌抗菌物质（如细菌素）来增强发酵肉制品
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的安全性，从而对发酵肉制品的品质和工业化发展发

挥至关重要的作用 [3]。

发酵肉制品中的微生物主要有葡萄球菌、乳酸菌、

微球菌、酵母菌、霉菌等[4-6]，当前国内外学者对发酵肉

制品的研究更关注微生物在发酵过程中的作用，通过控

制微生物的生长及其特殊酶的调控，可以获得高品质的

发酵肉制品。微生物的多样性对于发酵肉制品品质的形

成和安全控制具有重要意义，本文主要通过介绍发酵肉

制品的微生物种类及其发酵作用，概述益生菌等新型发

酵剂对功能性发酵肉制品开发的应用潜力，为我国发酵

肉制品的研究提供一定理论参考。

1 发酵肉制品种类及优势微生物

发酵肉制品微生物种类丰富，这些微生物因原料

肉种类、盐含量、发酵工艺和地理环境等不同而差异 

明显[7]。本部分详细概述不同发酵肉制品的优势微生物种

类及其在产品成熟过程中的演替。

1.1 火腿

中国传统火腿包括浙江金华火腿、江苏如皋火腿、

云南宣威火腿等极具地方特色的品种，火腿的加工通常

以整腿为原料，借助腌制、风干、发酵及后熟等工序赋

予产品特殊香味和诱人色泽[7]。腌制是影响火腿安全性的

关键工序，该过程依赖高浓度食盐快速降低火腿中水分

含量及水分活度，以抑制致腐微生物的增殖。通过高通

量测序技术，发现腌制阶段的主要菌种包括科贝特菌、

嗜冷杆菌、嗜盐菌和葡萄球菌等[7]，这些菌株对高盐、

低水分活度和低温环境具有较高适应能力，因此成为火

腿加工前期的优势微生物。发酵成熟对火腿品质形成发

挥重要作用，随着环境温度的升高，该阶段区系微生物

多样性和种群丰度处于较高水平且演替较快[8]。在发酵过

程中，葡萄球菌和乳酸菌是金华火腿中的优势细菌，葡

萄球菌种类主要包括腐生葡萄球菌、马尾葡萄球菌，乳

酸菌主要被鉴定为尿马片球菌、戊糖片球菌和戊糖乳杆

菌。有研究[9]表明，葡萄球菌对金华火腿特色风味可能具

有最大的潜在作用。同时火腿中优势真菌包括酵母菌群

和分布于火腿表面的霉菌，汉逊德巴利酵母、赛道威汉

逊酵母等是主要的酵母菌种，而霉菌菌群随着发酵过程

深入而改变，其中发酵阶段前期主要是青霉，如柑橘青

霉、灰绿青霉等，发酵后期主要是曲霉，如萨氏曲霉、

米曲霉等。在火腿区系微生物演替过程中，霉菌能显著

影响内部微生物的数量，初始阶段，霉菌和内部微生物

同时增加，当霉菌的数量增加到一定水平时，就会抑制

内部微生物的生长，酵母菌是火腿中主要真菌，占成熟

火腿微生物总数的50%以上，从腌制阶段开始就呈指数

增长，最终稳定在107 CFU/g左右，火腿酵母数量为其他

微生物的10～103 倍，这表明酵母在火腿发酵中起重要作

用[10-13]。

国外传统火腿主要产于地中海沿岸地区，常见的有

西班牙伊比利亚火腿、意大利帕尔马火腿、法国巴约纳

火腿和德国黑森林火腿等。西班牙、意大利和法国均为

温和的地中海气候，因此环境湿度高、发酵成熟时间长

是该地区火腿加工的主要特点，其火腿肉质细嫩、香味

浓郁。与我国传统火腿类似，西方火腿中的优势微生物

种群主要是微球菌、霉菌和酵母菌[14]。有研究通过对伊

比利亚火腿微生物的分离培养和鉴定，发现葡萄球菌是

主要细菌属，青霉属、曲霉属和散囊菌属为主要霉菌，其

中普通青霉在腌制阶段占主体优势[15]，在火腿腌制末期，

酵母菌则成为主要真菌，其数量最大能达到107 CFU/g， 

且大多数酵母分离物（75%）被鉴定为汉逊德巴利酵母[16]。

Battilani等[17]研究发现，帕尔玛火腿肌肉表面酵母菌数量

为105～107 CFU/g，脂肪表面数量为104～106 CFU/g，整

个成熟过程中酵母菌群的优势种为汉逊德巴利酵母、泽

兰假丝酵母和黑角德巴利酵母。

1.2 发酵香肠

发酵香肠是指将绞碎的肉和脂肪与辅料混合后灌

入肠衣，经发酵、干燥、成熟而制成的具有发酵特性的

肉制品。中式发酵香肠包括川味和广式香肠等，目前采

用自然条件发酵，发酵环境中丰富的微生物种群参与到

香肠的品质形成过程中，赋予香肠独特的风味和质构特

性，其中乳酸菌和葡萄球菌是该过程中的两大主要微生

物。Hu Yingying等[18]在四川香肠中分离出乳杆菌、布

罗氏丝菌、片球菌和葡萄球菌，其中乳酸菌（75%）为

优势微生物。谢科等 [19]从广式香肠中分离出19 株葡萄

球菌和12 株乳酸菌，并鉴定其主要优势菌为腐生葡萄

球菌、木糖链球菌和乳杆菌，次要优势菌为表皮葡萄球

菌、科氏葡萄球菌和加氏乳球菌。有学者比较了16 种中

国传统香肠的微生物种群，发现在大多数香肠中，乳杆

菌属、微球菌属为优势菌属[20]，其中中式烟熏发酵香肠

主要由魏斯氏菌属（25.32%）、片球菌属（16.67%）、

乳杆菌属（7.93%）、乳球菌属（7.98%）、葡萄球菌属

（6.78%）和链球菌属（4.74%）组成。

西式发酵香肠主要有萨拉米香肠、伊比利亚干发酵

香肠等，并且西式发酵香肠通过接种特定发酵剂进行生

产，微生物菌群较为单一，且香肠成熟过程中一些腐败

微生物增殖受到抑制直至消失[1]。西式发酵香肠的微生

物群主要由乳酸菌和凝固酶阴性球菌（包括微球菌和凝

固酶阴性葡萄球菌）组成，其中优势微生物是葡萄球菌

属。Aquilanti等[21]通过高通量测序萨拉米香肠中细菌菌落

属水平，发现葡萄球菌属含量占97.45%，其次也检测出

乳杆菌属（1.02%）和片球菌属（0.64%）。
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1.3 其他发酵肉制品

1.3.1 腊肉

腊肉是一种以新鲜（冷冻）牲畜肉为主要原料并

与其他辅料混合，通过腌制、烘烤干燥（或室外晾晒风

干）、熏制等过程所制成的加工品。腊肉主要在国内南

方地区盛行，有学者鉴定不同地理区域（盆地、山脉和

高原）四川腊肉的细菌多样性，发现葡萄球菌属是四川

不同地理区域腊肉中的优势属，其次检测到的乳杆菌相

对丰度远低于葡萄球菌，不同地理组间的细菌群落结构

存在显著差异，且受水分活度、pH值和亚硝酸盐水平

等理化参数的影响[22]。文开勇等[23]对四川传统腊肉中微

生物群落结构进行分析，发现葡萄球菌属是腊肉的优势

菌，并且检测到曲霉是真菌属水平丰度最高物种，这可

能与家庭式制作和贮藏环境有关。刀板香是安徽黄山地

区特有的一种腊肉制品，朱旱林等[24]通过分离鉴定刀板

香中优势微生物，发现葡萄球菌和嗜冷杆菌可作为刀板

香良好的发酵剂。冯秀娟等[25]研究湖南传统腊肉生产过

程中的微生物种群，表明湖南传统腊肉中的优势菌为乳

酸菌和葡萄球菌。综上，腊肉的优势微生物种属是乳酸

菌属和葡萄球菌属，并且腊肉的传统加工导致表面含有

霉菌。

1.3.2 酸肉

酸肉是一种南方地区少数民族传统的发酵肉制品，

根据地域可分为湖南、广西和黔渝地区传统酸肉，中国

传统酸肉一般是将生肉切片、盐、米粉（大米、玉米和

糯米等）和调味料放入容器中密闭自然发酵而制成，酸

肉特点是质地硬、酸味足，游离脂肪酸和活性肽丰富，

营养价值高，拥有悠久食用历史和民族特色。Zhong Aiai
等[2]利用新鲜猪肉块、米饭和其他辅料放入容器中密封

自然发酵60 d，通过高通量测序发酵阶段微生物群落的

多样性，发现乳杆菌、魏斯氏菌、葡萄球菌和巨型球菌

是酸肉中的主要微生物。王子媛等[26]解析湖南部分地区

酸肉细菌多样性差异，结果表明，慈利地区酸肉微生物

种群主要为乳杆菌和葡萄球菌，古丈地区酸肉微生物种

群主要为乳杆菌和魏斯氏菌，酸肉、酸鱼和低酸性发酵

香肠的主要微生物菌属类似，以乳酸菌为主，其次还有

葡萄球菌、酵母菌和微球菌，微生物与酸味之间存在 

正相关性。

1.3.3 发酵鱼

发酵鱼是传统地域特色产品，大部分采用自然发

酵方法，依赖于环境中微生物的长期自然发酵。当前世

界各地发酵鱼产品种类很多，其中来自亚洲和欧洲的传

统鱼产品占较大比例[27]。根据发酵鱼基质特性，产品可

分为以下几类：发酵鱼体、发酵鱼露和发酵鱼酱，发酵

鱼体是新鲜鱼通过腌制、干燥和长期厌氧发酵制成，

鱼露和鱼酱则是通过鱼肉鲜味调料长时间发酵而成[28]。 

传统发酵鱼体包括臭鳜鱼、酸鱼、糟鱼等[29]，臭鳜鱼是

安徽黄山地区传统发酵产品，传统方法将鲜鱼密封装入

有盐的木桶中经过短期发酵而成，赋予似臭非臭、肉质

酥烂的特点。Wang Yueqi等[30]研究3 种不同加工工艺臭

鳜鱼的微生物多样性，发现嗜酸性杆菌、梭杆菌和弧菌

是臭鳜鱼中最主要的微生物。酸鱼是少数民族特色发酵

食品，主要是将原料鱼、谷类物质和其他辅料密闭发酵

而成，自然发酵过程中乳杆菌属、葡萄球菌属和巨型球

菌属为优势菌属[31]，其中乳酸菌种是发酵过程中最主要

的优势菌落，因此赋予其独特风味。发酵鱼露和鱼酱是

鱼类经腌渍、发酵、熬炼后形成的特殊风味调味品，其

中鱼露是液体调味料，而鱼酱是糊状调味品。长时间的

发酵工序导致鱼露和鱼酱具有独特的微生物群落，学者

们探究鱼露发酵过程中的微生物时，发现酵母菌、乳酸

菌、芽孢杆菌、葡萄球菌和微球菌等是鱼露中的核心微 

生物 [32]。发酵初期，随着盐的渗透和鱼肉基质初级分

解，酵母菌、乳酸菌和微球菌成为优势菌群，进入发酵

中期，葡萄球菌和乳酸菌是主要微生物，乳酸菌中主要

是四联球菌等嗜盐乳酸菌，在发酵后期阶段，乳酸菌和

芽孢杆菌成为主要微生物[33]，发酵鱼酱微生物种群主要

以乳酸菌、葡萄球菌和酵母菌为主[34]，可以看出乳酸菌

是鱼露和鱼酱发酵过程中最主要的微生物。

1.3.4 板鸭

板鸭是南方地区特色发酵肉制品，以鸭子为原料，

经过屠宰、脱毛、掏空、清洗、腌制、整形、风干等加

工而成，著名产品有南京板鸭、建瓯板鸭、南安板鸭和

建昌板鸭等。Li Xiaomin等[35]分析4 个地区传统雷官板

鸭、建瓯板鸭、南安板鸭和建昌板鸭的微生物多样性，

结果表明，肠球菌、嗜冷杆菌、乳球菌、巨型球菌、盐

水藻和葡萄球菌是主要微生物菌群，通过相关性分析研

究微生物与挥发性风味物质的关系，结果表明，叶酸和

硬脂酸的产生与巨型球菌密切相关，曲霉菌与硬脂酸呈

负相关，而肠球菌的存在说明板鸭生产缺乏工业标准

化。此外，Li Xiaomin等[36]从雷官板鸭中常见发酵剂（乳

酸菌和葡萄球菌）分离鉴定出15 种菌株，这些菌株安全

性高、具有优异的益生菌特性，其中清酒乳杆菌D15、弯

叶芽孢杆菌D2、模仿葡萄球菌D12有助于板鸭挥发性风

味化合物的形成，可用作本土发酵剂，提高板鸭的质量

与风味。

1.3.5 风干肉

风干肉是一种常见于西藏和内蒙古西部地区的传

统肉制品，将牛羊肉切成小条并用香料处理、腌制并挂

在阴凉处，自然风干约3 个月后形成直接食用的产品。

新疆风干牛肉风干过程中的主要微生物为乳酸菌、葡萄

球菌和微球菌，其中微生物总数为8×108 CFU/g，乳酸

菌数为1.48×107 CFU/g，葡萄球菌和微球菌的数量约为
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4.4×108 CFU/g[37]，在发酵期间由于水分的流失导致细菌

含量呈现降低趋势。田建军等[38]在分析自然发酵风干牛

羊肉微生物多样性时，发现传统风干肉的细菌丰度大于

中西式发酵肉制品和烟熏发酵肉制品，并且以乳杆菌、

葡萄球菌和乳球菌为主，而发酵剂接种后能显著降低风

干肉的致病菌，降低微生物污染风险。

综上所述，传统发酵肉制品品质与微生物关系紧

密，且主要产品特性形成于区系微生物的演替过程中，

同时微生物的丰度和多样性也受到环境及产品本身理化

性质改变的影响，从而在与产品、环境的动态互作过程

中形成优势菌属，并且随着国内外学者对发酵过程的深

入挖掘，各类优势微生物的生化特性及其在产品中的作

用逐渐明晰。

2 发酵肉制品中微生物作用

发酵肉制品中的微生物主要包括乳酸菌属、葡萄

球菌属、微球菌属、酵母菌属和霉菌属等，微生物对

发酵肉制品的质构特性、风味特征和安全品质均起到

关键作用。

2.1 乳酸菌

乳酸菌是发酵肉制品中存在最广泛的微生物，常见

有乳杆菌、乳球菌和链球菌等。乳酸菌作为一种提供多

种功能的益生菌，在产品的风味、质构特性、色泽及安

全性方面发挥重要作用。

乳酸菌能够分泌胞外蛋白酶、脂肪酶及过氧化氢酶

等，促进产品蛋白质、脂肪分解和发挥抗氧化作用，发

酵产品中氨基酸、酯类、肽和短链脂肪酸等风味化合物

前体物的形成均与乳酸菌特性有关。在乳酸菌的发酵过

程中，肌肉中蛋白质的二级和三级结构发生变化，同时

在内源性蛋白酶的作用下肌原纤维蛋白和肌浆蛋白分解

成多肽，进一步通过内源性肽酶的作用降解为寡肽，乳

酸菌利用寡肽在内的小分子肽生成游离氨基酸或肽类衍生

物，为产品的特征风味物质提供重要的前体物质[39-40]。有

研究表明，乳酸菌产生的脂肪酶可将脂质底物甘油三酯和

磷脂分解成游离脂肪酸，其中不饱和脂肪酸在过氧化物

酶作用下产生醛，在脱氢酶和氢化酶的作用下可产生醇和

酸，饱和脂肪酸在硫醇化酶、β-酮酸脱羧酶和还原酶的作

用下产生一种风味物质仲醇[41]，同时脂肪的乳酸菌代谢产

生游离脂肪酸和醛、酮类风味物质，其代谢产物可为乳酸

菌进一步生成其他风味物质提供碳源。乳酸菌在发酵过程

中通过乳酸脱氢酶、乙酰乳酸脱氢酶、双乙酰合酶等多种

酶的作用将葡萄糖分解产生丙酮酸，产生具有乙酸盐和甲

酸盐等香气的酯和乳酸等具有特殊风味的物质[5]。

乳酸菌能够通过代谢作用利用葡萄糖生成乳酸，进

而调节微环境的pH值，影响产品质构。乳酸菌会影响发

酵肉制品的质构特性，发酵过程中产生的乳酸会降低肉

类的pH值，而pH值影响肌原纤维蛋白的保水能力，当

pH值低于肌原纤维蛋白的等电点时，发酵肉制品的硬度

和耐嚼性增加。生肉用盐腌制后会导致盐溶性蛋白被溶

解，这些溶解的蛋白质在乳酸的作用下变性，形成凝胶

结构[42]。

乳酸菌能够参与到肉制品的发色过程中，为产品提

供良好色泽。通常肉制品外源添加的亚硝酸盐被分解后还

原为NO，NO与肌红蛋白反应生成亮红色的亚硝基肌红蛋

白，促进产品发色，乳酸菌则能够通过一氧化氮合酶与高

铁肌红蛋白产生NO进而促进亚硝基肌红蛋白的生成[43]。

乳酸菌在产品品质的安全性方面也发挥重要作用。

乳酸不仅会降低肉制品pH值，还抑制有害微生物的生

长、降低水分活度和延长食品的保质期，此外，乳酸菌

可产生细菌素，如乳酸链球菌素等抗菌物质，抑制病原

菌生长，防止肉制品变质。谢垚垚[44]以侗族酸肉中筛选

到的弯曲乳杆菌SR6和戊糖片球菌SR4-2混合作为酸肉发

酵剂生产发酵酸肉，结果表明，接入发酵剂发酵的酸肉

较传统发酵酸肉发酵时间缩短并优于传统酸肉品质，具

有体外清除自由基和保护DNA损伤的作用，并提高了产

品的营养和安全性。

2.2 葡萄球菌

凝固酶阴性葡萄球菌（ c o a g u l a s e  n e g a t i v e 
staphylococci，CNS）是发酵肉制品中最主要的微生物种

群，而其中占优势的有木糖葡萄球菌、腐生葡萄球菌、

马胃葡萄球菌、肉葡萄球菌和模仿葡萄球菌等；CNS能
够影响发酵肉制品风味物质的形成、抗氧化活性、亚

硝酸盐的还原，但是CNS的应用存在一定的潜在安全隐

患，CNS的某些菌株在用作食品发酵剂时会产生生物胺

和毒力因子[45]。

CNS对风味物质的形成可分为4 种主要作用模式：碳

水化合物分解、氨基酸转化、脂质β-氧化和酯酶活性转

化，虽然碳水化合物分解产生乳酸主要由乳酸菌导致，

而CNS也可将其转化为有机酸（乳酸和乙酸）和挥发性

化合物（双乙酰、乙醛和乙酰脲），为发酵肉制品带来

明显的黄油或乳制品香气[46]。氨基酸的转化会产生具有

香气的挥发性化合物，CNS产生的蛋白酶和肽酶分解蛋

白质水平约占总蛋白水解量的40%，并且CNS可以将游

离氨基酸转氨和脱羧为相应的支链醛、羧酸和醇等挥发

性化合物，赋予肉制品果香[47]。脂质β-氧化则是游离脂

肪酸经过一系列酶促反应生成β-酮酸，β-酮酸经过脱羧

反应生成甲基酮，如2-戊酮、2-己酮和2-庚酮，这有助于

发酵肉制品风味的形成，芳香族酯化合物可以通过CNS
的酯酶活性生成[48]。CNS可以中和促氧化剂分子，产生

的超氧化物歧化酶和过氧化氢酶具有较强的活性，超氧

化物歧化酶能与超氧自由基反应生成过氧化氢，再被过



652023, Vol. 37, No. 4
专题论述

肉类研究
MEAT RESEARCH

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

氧化氢酶转化为水和氧气，延缓发酵肉制品脂质和蛋白

质被过度氧化[49]。CNS与乳酸菌类似，通过产生硝酸盐

还原酶产生NO进而促进肉制品发色。CNS是发酵肉制品

风味形成的重要微生物，但也存在安全风险，有研究表

明，部分CNS能够产生低浓度的生物按和葡萄球菌肠毒

素[50]，因此在发酵剂开发过程中有必要对发酵肉制品应

用CNS进行安全性评估。牛雪峰[51]从发酵火腿中筛选出

小牛葡萄球菌和马胃葡萄球菌应用到发酵香肠中，与传

统发酵香肠相比，接种发酵剂的发酵香肠微生物数量、

感官、质构和风味化合物都有较大改善。

2.3 酵母菌

酵母菌是发酵肉制品中重要微生物种群，已经分离

出的发酵菌株包括汉逊氏酵母属、假丝酵母属、毕赤酵

母属、隐球菌属、圆酵母属、酿酒酵母和毛孢菌属等，

其中汉逊氏酵母菌和假丝酵母菌是最常见的酵母菌[52]。

酵母菌可以通过其除氧性能稳定典型的红色，抑制酸败

并改善发酵肉制品的感官特性。酵母菌利用其脂解和蛋

白水解活性促进发酵肉制品的风味发展，有研究报道，

接种汉逊氏酵母菌的发酵香肠能加速脂肪分解，进而提

高游离脂肪酸、支链醛和酯的含量。此外，酵母有助于

抑制病原微生物，如产赭曲霉霉菌和产黄曲霉毒素霉

菌[53]。目前对于酵母菌对发酵肉制品的作用机制研究较

少，研究结论主要是在发酵肉模型中得出，研究表明酵

母菌的代谢能力、耐酸性和耐盐性、脂解和蛋白水解活

性影响最终产品的风味。万晶莹[54]从宣威火腿表面筛选

出2 株德巴利汉逊氏酵母Y61和Y67并初步应用到发酵香

肠中，结果表明，接种酵母菌显著影响发酵香肠的理化

性质、产品品质、外观特征及感官评价，有效提高了发

酵香肠的蛋白质和脂肪降解水平，同时加速了香肠的成

熟过程，香肠中酸类和酯类物质的含量也显著提升。

2.4 霉菌

霉菌是西式发酵肉制品常见的微生物，霉菌属于

好氧真菌，在发酵过程中附着在肉制品的表面，可抑制

腐败微生物的繁殖，保持内部水分、抑制酸败和稳定色

泽，能够延长肉制品的保质期[55]。常见的霉菌有青霉属

和曲霉属，其中青霉属的纳地青霉、产黄青霉是发酵肉

制品中最重要的霉菌，霉菌对发酵肉制品的作用主要是

分解脂肪和蛋白质，进而产生特殊风味物质，目前的研

究主要是接种霉菌发酵剂能够加快脂肪和蛋白质的水

解，提高风味物质的含量，但霉菌是否能产生能够分解

脂肪和蛋白质的酶还不明确[7]。霉菌在改善发酵肉制品风

味的同时，还会产生次生代谢物霉菌毒素，这对人体健

康造成的危害极大，在发酵肉制品中接种霉菌要谨慎对

待，陈杰[56]从火腿中分离出曲霉并进行抑菌实验，发现

大部分曲霉菌株会产生毒素。程燕[57]在四川香肠中接种

产黄青霉并发酵30 d，与自然发酵相比，发现产黄青霉

在四川香肠发酵过程中能降低水分含量，改善香肠的色

泽、质构及滋味。

3 发酵肉制品的发展

3.1 开发新型发酵剂

发酵肉制品具有独特的感官特性和营养价值，但

也存在安全风险，如生物胺、亚硝胺和霉菌毒素等危害

物，同时国内传统发酵肉制品还是以小作坊生产方式为

主，因此利用本地微生物的发酵特性开发新型发酵剂不

仅可以增加大规模生产的可行性，还可以提高发酵肉制

品的质量和安全性[58]。利用鉴定、分离出来的本地微生

物作为发酵剂，是基于这些微生物完全适应肉类环境，

并且能够主导该发酵肉制品的优势微生物群落[59]。国外

对发酵剂应用做了大量研究，并广泛应用于发酵肉制品

的工业化生产，常见的乳酸菌发酵剂包括清酒乳杆菌、

弯曲乳杆菌、植物乳杆菌、戊糖片球菌、乳酸片球菌和

乳酸乳球菌，葡萄球菌发酵剂有小牛葡萄球菌和木糖葡

萄球菌，酵母菌发酵剂有汉斯德巴氏酵母菌，霉菌发酵

剂包括纳地青霉和白青霉，这些发酵剂经过复配形成系

列发酵肉制品的发酵菌种。近年来，国内对于发酵剂的

研究逐渐受到重视，但应用到发酵肉制品的生产还不成

熟，随着科学技术的发展，宏基因组学和代谢组学的出

现能够揭示产品发酵过程中的微生物演替和代谢产物变

化，有助于开发特定功能的发酵剂[60]。

3.2 应用益生菌、副益生菌、后生元和益生元

益生菌被定义为活的微生物，当摄入足够的量能

影响人体的肠道微生物种群，改善人体生理健康。发酵

肉制品是益生菌的合适载体，自然发酵过程中的生态位

有利于益生菌的生存，因此肉类是益生菌的天然潜在 

来源 [ 61 ]。同时益生菌需要具备良好的耐受力，适应

发酵过程环境和人体肠道环境，还要满足人体健康 

需求 [62]。常见的益生菌发酵剂主要是乳酸菌和双歧杆

菌，还有部分酵母菌、乳球菌和肠球菌，研究表明，

生产功能性发酵肉制品的菌株具有多样性，包括长双

歧杆菌KACC91563、屎肠球菌CECT410、屎肠球菌

CRL183、干酪乳杆菌ATCC393、干酪乳杆菌SJRP66、副

干酪乳杆菌DTA83、鼠李糖乳杆菌LOCK900、植物乳杆

菌CD101、嗜酸乳杆菌CRL1014、清酒乳杆菌23K、发酵

乳杆菌R6和模仿葡萄球菌NJ201等，这些菌株不仅满足

益生菌应用发酵肉制品的要求，还不影响产品最终质量

（颜色、pH值、质地特性和感官属性）[63]，其中，益生

菌表现出的益生特性有产生能够抗氧化和提高免疫力的

代谢产物，发酵肉制品中的生物活性肽具有降血脂、降

血压作用，另外，益生菌代谢产物中的胞外多糖和脂壁
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酸等物质表现出多种益生作用[64]。目前对于益生菌在发

酵肉制品中的应用还未完全开发和利用，对于益生菌保

健作用的科学依据还不充分，但相关研究还在进行中，

期待研究者能够解决这一问题。

益生菌在使用过程中会存在细胞活力、与基质化

合物的相互作用以及不利于风险人群食用等问题，当

前，副益生菌和后生元在开发具有功能性成分的生物技

术产品方面具有宝贵的潜力，并且更容易在工业规模中 

使用[65]，因此，与益生菌相比，它们的应用可以提供多

种技术优势，例如易于使用和贮藏、具有广泛pH值和温

度范围内的稳定性等。副益生菌，也称为灭活益生菌，

当补充足够的量时，可以有益改善宿主的免疫系统。研

究表明，副益生菌提供的健康益处可以通过不同的途径

实现，例如调节免疫系统、改善蠕动运动和增加双歧杆

菌的数量[66]。后生元被描述为活细菌（益生菌或非益生

菌）产生的可溶性产物、副产物及细胞裂解后释放的副

产物，因此，后生元可作为非活微生物或其成分的特定

制剂，以促进对宿主的健康益处。副益生菌和后生元可

以使用非热灭活方法（脉冲电场、超声波、高压或电

离辐射）、喷雾、真空、流化干燥方法组合应用来生 

产[67]，科学证据表明，后生元和副益生菌具有多种功能

特性，例如，生物活性化合物通过抑制分子或受体间的

相互作用，有助于宿主微生物群的稳态[68]。

益生元被定义为“肠道中宿主微生物选择性利用的

底物，赋予健康益处”。常见的益生元包括乳果糖、低

聚半乳糖、低聚果糖和菊粉等[69]，益生元有益于胃肠道

（抑制病原体或刺激免疫反应）、心脏代谢（降低血脂

水平和对胰岛素抵抗产生影响）、心理健康（产生对大

脑功能、能量和认知有影响的代谢物）和骨骼强化（提

高矿物质生物利用度）[70]，益生元的使用应满足抵抗胃

肠道消化、可被肠道微生物发酵、促进肠道有益细菌的

生长[71]。另外，益生元纤维可作为脂肪替代品应用到发

酵肉制品[72]，最常用的降低肉制品脂肪和钠含量的益生

元有菊粉、抗性淀粉、聚葡萄糖、α-环糊精和奇亚籽黏

液等，目前这些物质正在功能性肉制品中得以应用。

4 结 语

发酵肉制品凭借独特的风味与营养价值已经越来越

受到研究者的关注，其中微生物对产品的风味形成和功

能特性起到重要作用。国内传统发酵肉制品种类丰富、

风味独特，但还是以小作坊式的生产方式为主，难以满

足人们日益增长的需求，了解发酵过程中关键微生物种

群构成和演替，明确微生物代谢机制和风味物质形成机

制对发酵肉制品的质量和工业化生产具有重要意义。未

来的研究不仅是发酵肉制品的标准化，还要开发有健康

益处的功能性发酵肉制品。
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