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摘　要：红茶菌（Kombucha）是一种以糖茶水为主要发酵基质，经酵母、醋酸菌和乳酸菌组成的共生菌群代谢所形

成的天然保健饮料，因其抗氧化、降血糖、抑菌等生理活性而深受国内外学者关注和消费者喜爱。现有研究结果

表明，红茶菌的感官品质和功能性组分差异与红茶菌发酵过程中微生物群落的组成和变化密切相关。因此，本综

述总结了红茶菌微生物群落结构及其发酵机理、红茶菌中促进特征风味和益生物质生成和细菌纤维素合成的功能

性微生物，以及当前红茶菌研究的局限性，以期为更好地挖掘和探索我国特色红茶菌微生物资源对产品风味和益

生功能的作用，并为我国红茶菌高价值产品的工业化生产提供主要理论基础。
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Abstract：Kombucha is a kind of health drink fermented by a symbiotic flora composed of yeasts, acetic acid bacteria and
lactic acid bacteria, with sugar and tea as the main substrates. It is popular with the researchers and consumers in the world
due  to  its  wide  healthy  functions  including  antioxidant,  hypoglycemic,  and  antibacterial  activities.  Existing  studies  have
proved  that  the  sensory  quality  and  functional  components  of  Kombucha  are  closely  related  to  the  microbial  community
during its fermentation. This review summarizes the microbial community and fermentation mechanism of Kombucha, core
microorganisms  that  promote  the  generation  of  flavors  and  bioactive  substances,  and  bacterial  cellulose  production  in
Kombucha,  and  current  limitations  of  relative  studies.  The  review  would  provide  in-depth  knowledge  for  exploring  the
effects of special microorganisms on the flavor and healthy functions, and key theoretical basis for the industrial production
of Kombucha.
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红茶菌（Kombucha），又名“康普茶”、“海宝”和

“胃宝”，最早起源于我国秦朝时期，是一种以糖和茶

水为主要发酵基质，经过酵母、醋酸菌和乳酸菌组成

的 共 生 菌 群 （ Symbiotic  Culture  of  Bacteria  and

Yeast，SCOBY）代谢所形成的微甜、微酸且爽口的天

然发酵饮品[1]。其中富含茶多酚、有机酸、维生素、  
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氨基酸、微量元素等功能活性成分，且已被证明具有

预防癌症、提高机体免疫、预防和治疗高血压、高血

脂、动脉硬化等保健功效[2−3]，因而深受全球消费者

的喜爱。近年来，全球红茶菌饮料的消费量迅速增

长，红茶菌注册公司在美国和欧洲已分别达 150家和

35家，预计到 2027年其市场规模可达到 104.5亿美

元[4]，而在国内市场的销售规模尚未有报道。此外，

我国是茶叶生产和消费大国，随着消费者对茶叶品质

要求的不断提高，中低档茶叶面临销售困难的处境。

因此，开发我国高品质特色红茶菌饮料能在提高茶叶

综合利用率的同时，也能振兴我国茶饮料市场[5]。

红茶菌中微生物的生态组成是影响产品发酵品

质及保健功效的关键因素。近年来，国内外学者已针

对红茶菌中的微生物开展研究[6−7]，但对红茶菌中的

功能性微生物以及微生物与红茶菌产品品质及生理

功能的相关性尚缺乏深刻认识。针对上述存在的关

键问题，本文就红茶菌微生物群落结构及其发酵机

理、红茶菌中促进特征风味和生物活性物质生成的

功能性微生物、以及当前优良菌株在红茶菌发酵生

产过程中的局限性做综述，旨在为我国红茶菌高价值

产品的工业化生产提供重要依据。 

1　红茶菌微生物群落结构及其发酵机理
传统红茶菌复杂的微生物生态结构促使其形成

独特的感官品质，深入研究红茶菌中微生物群落的多

样性并挖掘特色菌种资源，将有助于保障最终产品的

品质、食用安全性及发酵稳定性。当前，传统分离培

养法和高通量测序分析法是研究红茶菌发酵体系中

微生物生态结构组成的两种主要研究方法。 

1.1　红茶菌微生物群落结构组成

长期以来对红茶菌中的菌群结构研究以传统分

离培养法为主。大量研究结果发现，红茶菌微生物群

落中的细菌主要由醋酸菌属（Acetobacter）、葡糖醋

杆菌属（Gluconacetobacter）和驹形杆菌属（Koma-
gataeibacter）构成。其中，醋酸菌属主要包括 A.
tropicalis、A.  musti、A.  lovaniensis、A.  okinawensis
和 A.  peroxydans 等 [7−8]。葡糖杆菌属主要包括 G.
intermedius、G.  liquefaciens、G.  xylinus、G.  potus、
G. hansenii 和 G. oxydans 等[7−8]。驹形杆菌属主要

由 K. hansenii、K. europaeus 和 K. rhaeticus 组成[9−10]。

尽管 Lactobacillus  satsumensis 和 Oenococcus  oeni
被发现是法国红茶菌发酵过程中的优势乳酸菌[7]，但

乳酸菌一般难以通过传统分离培养法从红茶菌样品

中分离鉴定，因此一度被“误认为”是红茶菌的非特

征菌[9,11]。此外，红茶菌中常见的酵母有 Saccharo-
myces cerevisiae、S. uvarum、Pichia membranifaciens、
Wickerhamomyces  anomalus、 Zygosaccharomyces
bailii、Z. florentina 和 Z. lentus 等[10−11]。

由于红茶菌中大量的微生物不可培养，传统分

离培养法难以有效揭示红茶菌中复杂的微生物菌群

结构特征。高通量测序技术（Next Generation Sequ-

encing，NGS）是以环境样品中所有微生物基因组为

研究对象，能一次性对可培养和不可培养微生物的

DNA进行测定分析，这也使得人们能更加准确、快

速和全面地分析红茶菌中微生物多样性。Marsh等[12]

首次利用 NGS技术全面地解析红茶菌的微生物群

落组成，结果发现与其它传统分离培养法得到结果类

似：红茶菌中 Acetobacter 和 Gluconacetobacter 的相

对含量最高，且 Gluconacetobacter 丰度远高于 Aceto-
bacter。Lactobacillus 和 Lactococcus 等乳酸菌被证

明在红茶菌发酵过程中普遍存在，这也推翻了前期人

们认为红茶菌中乳酸菌是非特征菌的观点。从真菌

的鉴定结果看，Zygosaccharomyces 在样品中的相对

丰度高达 95%，其次是 Pichia。从物种多样性的角

度看，Leuconostoc、Allobaculum、Ruminococcaceae
和 Enterococcus 的部分物种，以及 Davidiella tassi-
ana、Lachancea  fermentati、Kluyveromyces  marxia-
nus、Naumovozyma castelli 和 Wallemia sebi 等真菌

首次在红茶菌中被发现。国内的徐伟等[13] 利用宏基

因组技术对发酵 7 d的红茶菌样品进行微生物多样

性分析，共鉴定出 95个物种，优势菌种为 Glucona-
cetobacter  sp.  SXCC-1（ 29.17%）、K.  medellinensis
（7.84%）、K.  xylinus（7.58%）、K.  rhaeticus（7.50%）

和 K. europaeus（5.50%），其中高产纤维素菌种 K.
xylinus 在红茶菌中首次被报道。此外，L. paracasei、
L. delbrueckii 和 L. acidifarinae 等 22种乳酸菌也被

鉴定到。 

1.2　影响红茶菌中微生物多样性的因素

受地理位置、气候等环境因素的影响，不同地区

红茶菌样品间微生物的群落结构差异显著。李如意

等[14] 采用 NGS技术分析发现我国芜湖、西安、合肥

和厦门 4个地区采集到的特色红茶菌样品间菌群组

成差异显著：芜湖样品中的优势菌属为 Komagata-
eibacter（78.1%）、Gluconobacter（20.4%）、Acetobacter
（0.9%）；西安样品中的优势菌属为 Komagataeiba-
cter（95.2%）、Escherichia/Shigella（0.7%）和 Aceto-
bacter（0.6%）；合肥样品中细菌群落结构组成为

Gluconobacter（60.7%）、Komagataeibacter（29.4%）、

Bacteroides（1.2%）和 Ruminococcus（0.6%）；厦门样

品中的优势菌属为 Komagataeibacter（ 95.7%） 、

Acetobacter（ 0.7%）和 Escherichia/Shigella（ 0.4%）。

但是，也有部分地区的红茶菌样品中微生物种属的相

似度高，如法国西部沿海地区红茶菌样品中所鉴定到

的 Komagataeibacter[7] 与我国黑龙江地区红茶菌样

品中 [13] 所鉴定到的 Komagataeibacter 相似度高。

由此可见，红茶菌中微生物的生态组成与地域无直接

关系，但与当地温度、湿度、光照、氧气浓度等气候

因素密切相关。

红茶菌中的微生物结构受发酵原料中营养组成

影响。刘斌杰[15] 比较了不同发酵原料（红茶和绿茶）

对发酵过程中微生物种群结构的影响，结果发现以红
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茶为原料发酵的样品中细菌的组成主要为 Glu-
conobacter（76.87%）和 Acetobacter（4.71%），而真菌

主要为 Pichia（2.13%）、Saccharomyces（0.025%）和

Brettanomyces（0.023%）。当以绿茶为原料进行发酵

时，Acetobacter（31.66%）、Gluconobacter（24.27%）

和 Komagataeibacter（16.37%）为优势细菌属。此外，

优势真菌属 Pichia、Brettanomyces 和 Saccharomy-
ces 的相对丰度分别为 12.21%、0.147%和 0.014%。

袁磊等[16] 发现不同品种的红茶原料、糖和茶叶添加

量等因素对红茶菌中微生物生长及产品的品质影响

显著。上述研究结果表明，茶叶中的碳源、氮源、多

酚等微生物营养素种类和含量的差异对红茶菌发酵

过程中微生物的生长影响显著，但具体调控机制不明

确，仍需进一步探究。

此外，发酵温度和时间等工艺参数也是影响红

茶菌中微生物多样性的关键因素。Grassi等[4] 比较

了在 4 ℃ 和室温下发酵 90 d后红茶菌中微生物种

群的变化规律。结果发现，尽管酵母菌落总数不受发

酵温度和时间的影响，Saccharomyces 的种类在室温

下发酵 45 d后显著降低，且在第 90 d时完全消失，

而 D. anomala 是发酵液中的优势酵母，占酵母总量

的 52%。变性梯度凝胶电泳的鉴定结果显示，发酵

时间和温度对酵母的组成影响不显著；对于醋酸菌而

言，G. oxydans（46%）、Novacetimonas hansenii（36%）

和 K. saccharivorans（18%）是优势醋酸菌种，且在

4 ℃ 下的相对含量未发生改变，但在较高的室温条

件下发酵 20 d后醋酸菌的种类发现变化。Filippis
等[17] 也发现，发酵温度通过改变醋酸菌的生长速率

进而影响红茶菌发酵过程中微生物的多样性，从而改

变红茶菌的发酵品质。因此，在红茶菌工业化生产过

程中，应针对发酵原料及菌种的差异，对发酵时间、

温度等关键因素进行合理优化，能有效保证产品的稳

定和安全，并提高产品的营养价值。 

1.3　发酵机理

红茶菌发酵体系中的醋酸菌、酵母和乳酸菌呈

复杂的互惠互利共生关系，且菌群构成的差异导致菌

液中代谢产物的种类和数量不同。由于醋酸菌无法

直接利用蔗糖，因此酵母在红茶菌发酵初期发挥“启

动子”和纽带的作用，先将蔗糖分解为葡萄糖和果糖，

再通过糖酵解作用进一步将单糖转化为生成乙醇和

CO2
[18]。接着，当发酵体系中存在葡萄糖和乙醇时，

醋酸菌开始快速生长繁殖，以葡萄糖和果糖为碳源开

始生长并生成乙酸、葡萄糖酸等代谢产物并形成纤

维素膜[19−20]。例如，张妍等[21] 从红茶菌样品中分离

鉴定到 Gluconobacter asai 和 Saccharomycodes lud-
wigii，单独培养 G. asai 产细菌纤维素的速率慢且产

量低，而将这两种菌复配发酵所得到细菌纤维素的产

量大幅提高，证明这两株菌可通过相互作用影响红茶

菌的发酵和细菌纤维素的合成。可见，在红茶菌发酵

中期，醋酸菌和酵母呈现出极度依赖的互惠共生关

系，即酵母菌在生长阶段所产生的乙醇能使醋酸菌生

成更多的乙酸，而乙酸又能促进酵母菌产生乙醇[22]。

发酵体系中存在的乙醇和乙酸亦能减少发酵过程中

外界微生物污染的风险。同时，醋酸菌能将葡萄糖转

化成葡萄糖酸内酯和葡萄糖醛酸，这两种物质是红茶

菌饮料中重要的功能物质，具有抗癌、护肝、调节机

体免疫等功效[23−24]。另外，红茶菌中的乳酸菌能利用

醋酸菌和酵母代谢生成的谷氨酸、精氨酸、组氨酸等

氨基酸、以及维生素等代谢产物进行生长繁殖，并将

发酵液中的糖转化为乳酸，但乳酸菌的发酵能力随乙

醇含量的增加而逐渐减弱[25]。 

2　红茶菌中促进特征风味和益生物质生成的

功能性微生物
红茶菌中微生物代谢导致发酵液风味和益生物

质的种类和数量存在差异，因此在对微生物多样性研

究的基础上，进一步挖掘有助于红茶菌特征风味物质

形成和益生物质生成的功能微生物，并解析微生物的

代谢机理，可为进一步开发高品质、高营养价值的红

茶菌产品提供重要依据。 

2.1　促进红茶菌特征风味物质生成的功能微生物

红茶菌的风味物质主要来源于发酵原料本身，

以及共生菌群在发酵过程中所形成的一系列代谢产

物。可见，微生物代谢在红茶菌发酵过程中对风味品

质的形成起关键作用，即在微生物群落的共同驱动

下，发酵过程中的一系列生化反应能引起发酵液中

醇、醛、酸、酯等风味物质的形成，从而赋予红茶菌

特殊的感官风味品质[26−27]。

红茶菌中酵母种类及相对丰度的差异导致其产

生的风味活性物质种类和成分也不尽相同。在常见

的红茶菌酵母中，Z. bailii 能通过酯化反应产生一系

列酯类风味化合物，Z. rouxii 在发酵过程中能产生高

级醇、芳香杂醇和呋喃酮类等风味化合物，而 S.
cerevisiae 能产生己酸乙酯、辛酸乙酯、癸酸乙酯以

及乙酸异戊酯等酯类物质[28]。而檀馨悦等[28] 认为发

酵过程中，酵母能利用自身的脱氢酶、转氨酶和脱羧

酶这 3种酶将支链氨基酸、芳香族氨基酸和蛋氨酸

转化成高级醇，而高级醇或乙醇在乙酰辅酶 A的作

用下通过合成反应产生酯类风味物质。Yao等[27] 进

一步通过宏基因组学结合顶空固相微萃取气质联用

的方法分析红茶菌发酵过程中与风味物质相关的微

生物群落，结果发现发酵液中的主要风味物质（酸

类、酯类）的形成与 Komagataeibacter、Gluconaceto-
bacter、Saccharomyces、Acetobacter、Novacetimonas
及 Pichia 相关性高，而醇类物质的产生与 S. cere-
visiae、Candida californica 和 N. hansenii 的丰度呈

正相关。此外，B. bruxellensis 通过促进发酵液中 α-
柏木烯等萜类物质风味的形成来增强甜味和木香

味。尽管如此，红茶菌中未鉴定出的微生物种类和相

对丰度与发酵液特殊风味形成的相关性仍需进一步

探究。因此，通过选择 S.  cerevisiae 和 Candida  sp
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等能促进高级醇和萜烯类等风味物质生成的微生物

作为发酵主要菌种，能促进发酵液中花香果香等愉悦

气味的形成。可见，酵母代谢形成的代谢产物是红茶

菌饮料中的主要风味物质，赋予产品果香、花香和植

物香等怡人香气[28]。因此，优质产香酵母菌株的挖掘

是提高产品感官品质的关键。

关于红茶菌中的核心细菌，驹形杆菌属的丰度

被报道与苯甲醛、3-羟基-2-丁酮、乙酸-2-苯乙酯、糠

醛和 3-乙酸-2-丁酮等风味物质的含量正相关，赋予

产品特殊的杏仁味及油脂味[29]。醋杆菌属则与苯甲

醛、3-羟基-2-丁酮、乙酸-2-苯乙酯、糠醛、3-乙酸-2-
丁酮、酯类和杂环芳香物质等风味化合物的形成密

切相关，赋予产品刺激性酸味的感官特性[30−31]。Tran
等[32] 从红茶菌样品中分离到两株酵母 B. bruxelle-
nsis、Hanseniaspora  valbyensis 和一株醋酸菌 Ace-
tobacter indonesiensis，并解析这三株菌与红茶菌中

特殊风味物质形成的相关性。结果发现，发酵液中大

多数酯类物质的形成与 H. valbyensis 相关，醇类物

质的生成与这两种酵母均密切相关，乙酸的形成与

A. indonesiensis 相关，而饱和脂肪酸的生成与这三种

微生物均密切相关。因此，如何通过生物调控降低发

酵液中刺激性酸味的形成，调节发酵液中醋酸、乳

酸、苹果酸、酒石酸、琥珀酸、柠檬酸等有机酸的比

例，是提高产品品质的关键[33]。

因此，挖掘红茶菌中地域性菌株并验证特殊菌

株发酵产生的特殊风味物质，阐明红茶菌代谢途径，

探究原料、微生物和风味物质三者之间的关系，将为

我国特色红茶菌产品的开发提供新思路。 

2.2　促进红茶菌中生物活性物质生成的功能微生物

红茶菌中醋酸、葡萄糖酸、葡萄糖醛酸等有机

酸，以及氨基酸、茶多酚、黄酮类化合物、D-葡萄糖

二酸-1,4-内酯等活性物质具有抗癌、护肝、预防心血

管疾病、提高机体免疫、调节肠道健康等生理功效，

而这些物质的形成与红茶菌中的功能性微生物密切

相关[3,34−35]。因此，挖掘红茶菌中参与益生物质生成

的菌株是提高产品生物活性的关键。例如，Nguyen
等[36] 从红茶菌样品中分离到一株高耐酸的 Dekkera
bruxellensis KN89和一株产葡萄糖醛酸的 Glucona-
cetobacter intermedius，两株菌按 4:6的比例进行复

配发酵 7 d后，发酵液中的葡萄糖醛酸产量可达

175.8 mg/L，这也为葡萄糖醛酸的工业化生产奠定一

定基础。Wang等[37] 将红茶菌中分离到的一株 Koma-
gataeibacter oboediens SW-1与 S. cerevisiae、Wicker-
hamomyces  anomalus 和 Lactobacillus  plantarum 按

2:2:1:1进行复配发酵后，发酵液中的多酚和黄酮类

化合物分别能提高 55.96%和 88.89%。类似的，对

红茶菌样品中分离到的 Acetobacter  pasteurianus、
G. xylinus 和 Z. bailii 复配发酵后，发酵液中的多酚

和黄酮含量显著提高，同时表现出较强的的抗氧化和

抗菌活性[38]。Li等[39] 研究发现，红茶菌样品中分离

到的 Starmerella davenportii 和 G. intermedius 分别

具有很强的产乙醇和乙酸能力。尽管如此，不同功能

性菌株复配提高红茶菌发酵液中活性物质产量尚缺

乏机理研究。 

2.3　细菌纤维素的生物合成

红茶菌发酵的过程中，茶水的气液表面形成的

细菌茶纤维素不但能降低发酵体系受外部竞争者

和微生物污染的风险，也被证明在食品、医药行业等

领域具有重要作用。目前发现，参与红茶菌细菌纤

维素合成的主要微生物是 K. hansenii 和 G. xylinus
等[40−41]。红茶菌细菌纤维素的生物合成过程复杂，通

常需要多种酶参与。例如，木醋杆菌通过利用葡萄糖

合成细菌纤维素的过程通常需要四种酶参加：首先，

葡萄糖激酶催化葡萄糖生成葡萄糖-6-磷酸，随后葡

萄糖磷酸异构酶催化葡萄糖-6-磷酸生成葡萄糖-1-磷
酸。接着，焦磷酸化酶能将葡萄糖-1-磷酸转化为尿

苷二磷酸葡萄糖，最后在细胞膜上被纤维素合成酶催

化形成细菌纤维素[42]。微生物合成的细菌纤维素具

有高纯度、精细的空间结构、高持水性、高机械强

度、生物合成可调控性等优点，因而可被用于椰果的

制作、稳定剂、乳化剂和增稠剂等食品添加剂的制

作、以及生物活性物质的递送载体等[43]。

细菌纤维素的生物合成易受发酵工艺的影响。

例如，吴家奇等[44] 通过响应面优化红茶菌细菌纤维

素生产条件，发现当发酵体系中的茶汤浓度为 0.83%、

蔗糖浓度 10.42%、装液量 70.22%、培养温度 29.33 ℃
时，细菌纤维素产量可高达 4.21 g/L，且合成的纤维

素具有纳米级别的超微网状结构、纯度高且纤维素

强度好。此外，发酵过程中的菌株相互作用也会影响

细菌纤维素的合成。王洁琛等[45] 通过研究醋酸菌和

酵母菌相互作用对细菌纤维素合成的影响发现，B.
bruxellensis 和 Z. bisporus 的乙醇等代谢产物能促

进 K. intermedius 合成细菌纤维素，且酵母细胞的疏

水性还有助于加强细菌纤维的结构。 

2.4　其他功能性菌株的鉴定与应用

红茶菌中的微生物除具有促进红茶菌特征风味

物质和益生物质生成的功能外，也被报道具有一定的

毒素降解、抑菌、良好的发酵特性等功效，极大地丰

富了红茶菌中微生物的利用场景。例如，Ben等[46]

从红茶菌中分离到的三株酵母 Pichia occidentalis、
Candida  sorboxylosa 和 Hanseniaspora  opuntiae 对

黄曲霉毒素 B1的降解率分别达 59%、39%和 37%，

可作为生物生物防治剂用于食品中真菌毒素污染的

防控。Tu等[47] 从红茶菌中筛选到一株具有良好发

酵特性酵母菌 S. davenportii Do18，该菌株耐胆盐、

pH和温度能力强，且具有降低胆固醇的能力。将该

菌株用于红茶菌发酵实验，结果发现发酵液中多酚和

类黄酮含量高，且抗氧化和抗菌能力强。Diguta等[48]

从红茶菌中筛选到两株益生菌戊糖片球菌 Pedioco-
ccus pentosaceus 和 P. acidloctici。这两株菌耐酸、
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胆盐和冷冻干燥能力强，且具有抗氧化活性和抑制

Salmonella  enterica  Typhimurium、 Listeria  mono-
cytogenes、Bacillus  cereus 和 Staphylococcus  aureus
等食源性致病菌的能力。郭志华等[49] 从红茶菌中筛

选出 3株能降解亚硝酸盐（大于 93%）的乳酸菌植物

乳杆菌和干酪乳杆菌，这两株益生菌发酵性能及耐胃

肠道性好，无抗生素耐药性且不产生有害代谢物。高

茜等[50] 从红茶菌中鉴定到的四株植物乳杆菌也均表

现出较好的发酵特性、耐酸和胆盐能力。这些菌株

均可作为潜在的优质发酵菌株用于开发高品质的发

酵食品。上述研究均证明红茶菌是自然界中重要的

微生物资源库，因此在对红茶菌进行微生物多样性研

究的同时，需要进一步挖掘其中的优质菌种资源。 

3　红茶菌研究的局限性 

3.1　发酵体系稳定性差

红茶菌中菌群结构复杂且微生物组成差异大，

加上传统半开放式的发酵体系易引起杂菌污染，因此

难以保证红茶菌产品的品质、安全性和稳定性。通

过从红茶菌样品中分离优质微生物资源并进行合理

复配，可有效提高红茶菌的发酵稳定性并降低发酵周

期[9]。例如，谭培科等[51] 将红茶菌中分离到的 3株

酵母菌 Brettanomyces  bruxellensis、Zygosaccharo-
myces  bisporus、Metschnikowia  fructicola 和 1株醋

酸菌 Komagataeibacter intermedius 进行菌种复配和

发酵工艺优化后，发酵产品的品质、抗氧化活性、抑

菌性能以及发酵稳定性均得到显著提高。但是，这种

发酵方式与传统红茶菌复杂菌群发酵形成的风味化

合物相比口感单一，因此需进一步探索纯菌混合发酵

生产红茶菌饮料的可能性。

此外，尽管目前已有大量研究对红茶菌发酵工

艺中的发酵温度、发酵时间、微生物接种量、原料添

加量等条件进行优化，但由于不同菌株发酵能力和发

酵原料的差异对微生物代谢、最终产品的品质影响

较大，导致很多已优化的发酵工艺未必具有通用

性[9,16]，这是亟待解决的难题之一。 

3.2　工业发酵工艺标准化程度低

当前利用发酵罐或模拟工业大批量发酵红茶菌

饮料的工艺优化研究少，而实验室小规模的摇瓶培养

发酵工艺难适用于大型发酵罐的发酵工艺中[52]。当

前，未有相关文献报道大型发酵罐发酵生产红茶菌发

酵液的报道。任亮[53] 在摇瓶发酵工艺的基础上，进

一步对 5 L发酵罐发酵工艺条件中的搅拌速度进行

优化，发现在 150 r/min的搅拌速率下微生物对碳源

的利用率最高。然而这些研究尚属少数，且未涉及到

产业化所需的连续发酵和高密度发酵等关键发酵技

术优化，难以满足当前红茶菌标准化和工业化的要求。 

3.3　发酵产品口感相对单一

醋酸菌是在发酵过程中是红茶菌菌群中的优势

菌，其产生的醋酸具有强烈的酸感，对红茶菌发酵液

的贡献最大，这就导致红茶菌发酵饮料酸感强烈且口

感相对单一，难以被消费者接受。因此，如何提高红

茶菌产品的感官品质是当前工业化生产所面临的重

要难题。

研究发现，通过添加乳酸菌或酵母等功能菌种

强化红茶菌发酵，对协调有机酸组成、改善红茶菌的

风味与保健功效、提高产品品质具有重要意义。例

如，夏霄璇等[54] 通过外源添加短乳杆菌强化传统红

茶菌的发酵，结果发现优化后的红茶菌中乳酸含量增

加到 3.08 g/L，乙酸含量降低 19.8%且有机酸组成更

协调。此外，产品的颜色透亮、口感柔和、气味清

香。其中，风味化合物的种类增加了 17种，包括

5种醇类、1种醛类、2种酯类、3种酮类、2种酸类、

2种酚类和 2种其他化合物。在这些风味化合物中，

3-羟基-2-丁酮、2-甲基四氢噻吩-3-酮和甲基庚烯酮

能赋予产品奶油香、栗子香和青草柑橘味的感官风

味特点。此外，橙花醇、γ-十一内酯、4-乙基愈创木酚

等风味化合物的含量也大幅增加。Van-wyk等[55]

研究发现，添加 Pichia kluyveri 能促进红茶菌中乙酸

异戊酯和乙酸苯乙酯等酯类风味化合物的形成，并能

够赋予产品特殊的果香味。此外，Wang等[56] 发现，

一定强度的超声处理能通过促进红茶菌中相关微生

物与风味物质合成基因表达，从而辅助红茶菌发酵产

生叶醇、苯乙醇、4-萜烯醇和异戊酸等风味物质。

优化发酵原料中糖的组成也能提高红茶菌产品

的感官品质。例如，Malbasa等[57] 以糖蜜替代传统

的蔗糖为原料进行红茶菌的发酵，结果发现，糖蜜中

的转化糖和氨基氮等化合物能降低发酵液中令人不

愉悦的乙酸产生、提高乳酸的含量，并提高产品的感

官品质。 

3.4　相关红茶菌类产品的缺乏

当前，市场上相关红茶菌类产品单一，难以满足

人们对多元化产品的需求。随着对红茶菌保健功能

的认知不断提高，越来越多的研究者以果蔬、牛奶等

茶叶外的其他可食用原料为发酵基质、利用红茶菌

为发酵菌株研制出丰富的红茶菌类产品[58]。例如，肖

萍等[59] 以藜麦为基质进行红茶菌发酵研究，发现发

酵第 2 d时发酵液中的总酚和黄酮含量最高，且对

1,1-二苯基-2-三硝基苯肼自由基、超氧阴离子自由

基、羟基自由基清除能力和铁离子还原力远高于传

统红茶菌发酵液的能力。徐家豪等[60] 以柑橘为原料

进行红茶菌发酵工艺优化，发现当乳酸菌添加量

0.40%、蔗糖添加量 15%、发酵温度 32 ℃、发酵 4 d
时的感官最佳。然而，这些研究并未深入探讨不同的

发酵原料和工艺对发酵过程中微生物群落的组成的

影响。 

3.5　潜在安全风险

茶叶在种植过程中通常会使用农药，但农药难

降解、毒性大且易残存，长期使用会对人体健康构成

严重危害[61−62]。此外，传统半开放式的发酵方式、红

茶菌不规范的传代等因素会导致红茶菌发酵液中存
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在 Listeria monocytogenes、Salmonella enterica 等食

源性致病菌[63−64]，这也凸显了建立标准规范的红茶菌

生产工艺及菌剂传代培养的急迫性。最后，也有少量

数据表明饮用红茶菌会造成急性肾功能衰竭、肝脏

和过敏并发症等潜在健康风险，但目前仍不能确定这

些疾病与红茶菌消费的直接关系，仍有待进一步地科

学性评价[34]。因此，相关企业应严格把控红茶菌的生

产过程，执行良好生产规范和标准操作规程，并采用

包括选用无污染的发酵剂，保证设备安全卫生、无金

属或其他化学物质浸出等措施。 

4　结论与展望
红茶菌饮料已成为受全球消费者追捧的工业化

生产饮料之一，其发酵工艺优化、微生物多样性、发

酵液化学组成及其功效分析等方面成为研究热点，但

其生产质量标准尚不明确。红茶菌发酵原料多样

性、菌种来源复杂性和发酵条件差异性等因素导致

其发酵过程中微生物组成差异显著，并进一步影响产

品的品质、安全和保健功效。本文结合现有红茶菌

研究结果，综述了国内外红茶菌中微生物组成差异，

以及发酵过程中影响微生物群落变化的因素。进一

步地，针对红茶菌中促进红茶菌风味物质和益生物质

生成、以及功能性微生物进行阐述，分析了发酵原

料、微生物和风味及益生物质三者间具有一定的相

关性，但对发酵液中风味物质及益生物质的产生和变

化机制尚缺乏系统研究。上述问题的有效解决将为

筛选具有潜在功能因子的菌种以及我国特色红茶菌

产品的开发提供新思路。未来的研究热点可进一步

通过高通量筛选法对我国特色红茶菌微生物资源进

行挖掘，并对菌株复配比例、不同菌种复配下菌种间

互作机理、发酵工艺等进行探究，旨在为我国特色红

茶菌产品的工业化生产提供理论依据。
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