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我国传统发酵肉制品中乳酸菌生物多样性的
研究进展

陈 韵1,2，胡 萍1,2,*，湛剑龙1,2，李立郞1,2
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摘  要：本文对我国传统发酵肉制品中乳酸菌生物多样性的研究进行综述，列出我国发酵肉制品中乳酸菌的资源，

分别对比香肠、腌肉、酸肉等食品中乳酸菌的优势菌群，总结现有的微生物多样性研究技术，并进行展望，以期为

研究肉制品优良发酵剂与其风味形成机理提供一定的参考。
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乳酸菌的功能特性是近年来全世界一直重点研究的

热点，乳酸菌也是目前人类利用最为全面的微生物。乳

酸菌中的一些作为对人和动物有健康促进作用的益生菌

已被广泛应用到食品发酵和各种微生态制剂的生产。据

统计，近5a世界乳酸菌产业年产值已超过3000亿美元，

每年以20%的速度增长[1]。发达国家都十分重视乳酸菌资

源的发掘、研究和利用。而目前国内益生菌发酵制品采

用的菌种和发酵剂几乎完全被国外企业垄断[1]，真正具有

自主知识产权的、来源中国本土的益生菌资源的开发还

很少。

我国苗族、布衣族、侗族、水族等少数民族传统发

酵肉制品具有历史悠久、风味独特、营养丰富、绿色和

原生态的特点，发掘其中的乳酸菌将为开发我国的微生

物资源利用提供丰富的来源，对保护本土原生态微生物

资源也是十分必要的。但目前，基于此方面的基础研究

还很少，本文主要对我国传统肉制品中乳酸菌生物多样

性进行阐述，以期为研究肉制品优良发酵剂与其风味形

成机理提供一定的参考。 

1 发酵肉制品中乳酸菌资源

我国少数民族几千年特殊生活方式沿传下来的独特发

酵食品中，蕴藏着十分丰富的微生物资源[1]，特别是我国

传统发酵肉制品中的乳酸菌资源十分丰富，如表1所示。

表 1 我国传统发酵食品中的乳酸菌

Table 1 LAB in traditional fermented foods of China

传统食品 来源 分离菌株 参考文献

腊肉
四川

Lactobacillus pentosus

[2]

L. alimentarius
L. casei

L. curvatus
L. sake

Lactococcus lactis

湖南 L. plantarum [3]
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传统食品 来源 分离菌株 参考文献

香肠

烟台(市售)

L. delbrueckii subsp. delbrueckii

[4]

L. bulgaricus
L. sake

L. alinentarius
L. pentosus

扬州(市售)
L. sake

[5]
L. fructosus

四川

L. farciminis

[6]
L. casei

L. plantarum
L. curvatus

山东
L. casei

[7]
L. plantarum

广式(自制)

L. sakei
[8]L. pentosus

L. plantarum

酸肉

湖南

Pediococcus pentosaceus
[9]

L. delbrueckii
L. sake [10]

重庆

Lactic streptococci

[11]

Leuconostoc mesenteroides
L.paramesenteroides

Pediococcus acidilactici
L. johnsonii
L. plantarum

Pediococcus pentosaceus
Pediococcus halophilus
Pediococcus cerevisiae

贵州
L. acidophilus

[12]
Lactococcus lactis

腊鱼

湖北

L. casei

[13]
L. bulgaricus
L. farciminis

L. lactis

湖北

L. plantarum

[14]

L. curvatus
L. alimentarius

Pediococcus acidilactici
Pediococcus pentosaceus

板鸭 扬州 L. pentosus [15]

咸鱼 北海 Pediococcus pentosaceus [16]

2 发酵肉制品中乳酸菌多样性的研究现状

在肉制品发酵中，乳酸菌起到了至关重要的作用，乳

酸菌是肉制品发酵剂中研究最早的菌种。它能产生乳酸、细

菌素等，可减少腐败，抑制病原微生物的生长和毒素的产

生，减少亚硝胺的生成，提高产品的安全性、缩短生产周

期，延长产品的货架期；另外，乳酸菌还能促进发色，防止

氧化变色；促进风味的形成，提高产品的营养价值[17-18]。

2.1 发酵香肠中的乳酸菌

发酵香肠亦称生香肠，是将绞碎的肉(常指猪肉或牛

肉)和动物脂肪以及糖、盐、发酵剂和香辛料等混合后灌

进肠衣，经过微生物发酵而制成。乳酸菌是发酵香肠中

的优势菌群，在香肠的发酵、保存、风味形成中发挥了

至关重要的作用。乳酸菌能代谢可发酵碳水化合物生成

乳酸等有机酸，使产品的pH值降低至4.5～5.5之间。乳酸

的产生一方面能减少产品中亚硝酸盐的残留量。另一方

面，乳酸还能够使肉中的蛋白质变性，使产品形成良好

的质构，产生独特的风味。此外，一些乳酸菌还具有某

些功能性质，作为益生菌改善肠道微生态[19]。

最初用于发酵香肠发酵剂的乳酸菌菌种是从植物

材料中分离和筛选获得的，主要是植物乳杆菌和戊糖片

球菌，它们可以使产品形成独特的风味。植物乳杆菌是

一种多功能的乳酸菌，在一系列微环境中都能存活，已

经有研究证明它能在胃肠运输中存活，并可以移植入人

体和其他动物的胃肠道[20]。但是，接种发酵不能体现发

酵香肠独特的风味，而且不能体现出乳酸菌的生物多样

性。已经有学者研究过香肠自然发酵和接种发酵的区

别：孙雷[21]对比了自然发酵样品和接种植物乳杆菌发酵

样品，发现后者的pH值、挥发性盐基氮值均明显低于自

然发酵香肠；接种植物乳杆菌香肠中乳酸菌数、细菌总

数、pH值、挥发性盐基氮值在添加木瓜蛋白酶和不添加

木瓜蛋白酶组之间均没有显著差异。因此，从自然发酵

香肠中分离和筛选性能优良的乳酸菌发酵剂已经越来越

受到人们的关注。

自然发酵香肠中的乳酸菌的生物多样性决定了产品的

地方特色。徐静等[22]从自然发酵香肠中分离的68株乳酸菌

中筛选出性能优良的2株，经鉴定均为干酪乳杆菌。邵单

炫[6]从四川、成都、乐山等20个地方采集家庭自然发酵香

肠中26株菌，经鉴定这26株菌主要分为香肠乳杆菌、干酪

乳杆菌、植物乳杆菌、弯曲乳杆菌等4种类群。马德功[7]从

当地自然发酵的香肠中分离纯化乳酸杆菌184株和酸杆菌

184株。通过两级筛选，筛选出性能优良的乳酸杆菌3株。

其中两种为干酪乳酸杆菌，一种为植物杆菌，经过一系列

抗性实验后，发现它们符合发酵香肠发酵剂的基本要求，

并且对金黄色葡萄球菌、大肠杆菌、沙门氏菌、单核细胞

增生李斯特菌有很好的抑制作用，并对0.3%胆盐有很好

耐受性，可活体摄入人体肠道。因此，其可作为益生型发

酵剂用于功能性发酵香肠的生产。

在我国，从自然发酵香肠中筛选优良菌株还有很多

研究，林伟涛等[4]从烟台喜旺中式发酵干香肠中分离筛选

出适合当地特色的、具有自然发酵香肠风味的微生物菌

株，经过初步鉴定，得出5种乳酸杆菌，包括德氏乳杆菌

德氏亚种、德氏乳杆菌保加利亚亚种、米酒乳杆菌、食

品乳杆菌、戊糖乳杆菌。周红霞等[23]在发酵香肠中分离

得到了2株乳酸菌，这2株菌均有良好的生长特性、产酸

能力、耐盐、耐亚硝酸盐能力，具有较好的发酵特性。

续表1
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徐春仲[24]从自然发酵香肠中分离出7株优势菌，并研究其

主要发酵特性以及生化特性研究和鉴定，最终得出2株优

良的香肠发酵剂。李星云等[25]从自然发酵香肠中分离筛

选优势菌以植物乳杆菌为参考菌株得出了4株适合发酵香

肠的发酵剂。

以上研究从自然发酵香肠中筛选优良菌株，再按照

肉制品发酵剂的筛选标准进行筛选，能体现出自然发酵

香肠中乳酸菌的生物多样性，研究成果对我国传统发酵

香肠的品质和工艺提供了产业化条件。

2.2 腌腊肉制品中乳酸菌多样性

金华火腿、宣威火腿以及民间传统发酵型肉制品是

中国传统肉制品的杰出代表，但其工艺复杂、生产周期

长、产品质量不稳定、生产成本高等特点都是我国传统

腌腊肉制品存在的问题。国内现有的腌腊肉制品资源丰

富，微生物区系较复杂，广泛存在着优良的乳酸菌株，

如果能将它们应用到肉制品的发酵过程，将会改善传统

肉质品的缺点，提高感官品质、使产品能工业化、标准

化生产[26]。

从传统发酵腊肉制品中分离、筛选乳酸菌株已有很多

研究，刘晓蓉等[27]从自然发酵的腊肉中分离出4株乳杆菌

属，选育1株作为腊肉的优良发酵剂，表明了乳酸杆菌发

酵有利于缩短发酵周期、降低亚硝酸盐含量、提高产品品

质。刘书亮等[2]从12个传统腌腊肉制品中分离得到52株乳

酸菌，其中81%是乳杆菌，19%是乳球菌。其中可以满足

乳酸菌发酵剂的基本条件的菌株有3株戊糖乳杆菌、1株食

品乳杆菌、1株弯曲乳杆菌。冯秀娟等[3]从湖南腊肉中分离

优势菌，其中分出2株乳酸菌，分别为植物乳杆菌和食品乳

杆菌。对这些菌株的耐盐、耐亚硝酸盐、产酸能力、生长

曲线等一系列指标研究得出筛选菌株均符合肉品发酵剂。

有报道显示某些乳酸菌具有一定抗氧化活性。腌腊

肉制品的氧化酸败是其变质的主要原因之一，添加抗氧

化剂可一定程度上抑制肉制品的脂肪氧化。若能获得具

有抗氧化能力的乳酸菌将是解决肉品氧化变质的另一条

有效途径，但目前关于抗氧化肉品乳酸菌发酵剂的筛选

尚鲜见报道。刘书亮等[28]从四川传统腌腊肉制品中的58

株乳酸菌初步筛选出8株适宜为肉品发酵剂菌株，再以清

除•OH和DPPH自由基的能力复筛，得到1株具有抗氧化

能力的戊糖乳杆菌。该菌株生长温度范围较广，对木糖

葡萄球菌没有拮抗作用，小鼠急性毒性实验表明其为实

际无毒，可用于功能性肉品发酵剂的开发。

当前利用的发酵剂有单一菌种发酵剂和混合菌种发

酵剂。单一菌种发酵效果不如混合菌种好，所以混合菌

种发酵剂成为肉制品发酵剂的发展方向[29]。但目前，类

似的研究少有报道。刘晓蓉等[30]利用植物乳杆菌和啤酒

片球菌混合发酵腊肉，其所得的产品颜色玫瑰红，质地

干爽致密，具有浓郁香味。

2.3 发酵酸肉中乳酸菌多样性

酸肉是西南地区少数民族喜爱的一种民间发酵肉

制品，特别是苗族、侗族、布衣族。不同地域、不同民

族的酸肉腌方法有所不同，对于侗族传统酸肉微生物区

系及品质研究已有相关报道[31]。因为是自然发酵的肉制

品，酸肉中含有多种有益微生物，是肉类专用发酵剂的

重要生物资源，具有巨大开发潜力[32]。

车科等[10]从湘西传统酸肉中筛选得到5株代谢旺盛菌

株，其中的优势米酒乳杆菌具有很好的发酵特性，符合

酸肉产业化生产要求。加强对酸肉的深加工技术研究，

对开发特色肉制品、拓宽肉制品的加工范围、提高附加

值具有实际意义。章德法等[9]从侗族发酵酸肉中分离出21

株乳酸菌，确定2株球菌为戊糖片球菌，2株杆菌分别为

德氏乳杆菌和米酒乳杆菌。4株乳酸菌都能耐受6% NaC1

和150mg/kg NaNO2，具有良好的发酵特性，同时生长产

酸能力较强，可以作为微生物发酵剂的菌种来源。周才

琼等[11]从渝黔地区传统酸肉中分离乳酸菌，发现乳酸菌

优势菌群主要是片球菌属和乳杆菌属，优势菌株戊糖片

球菌、植物乳杆菌贯穿整个发酵过程。李宗军[33]对湘西

侗族传统发酵肉的产品特性进行了研究，结果表明米酒

乳杆菌和片球菌是乳酸细菌中的优势菌株，分别占乳酸

细菌总数的37.6%和21.6%，而且发现乳酸菌是侗族酸肉

发酵中、后期的优势微生物。

2.4 其他发酵肉制品中乳酸菌多样性

我国少数民族地区有很多传统特色的发酵肉制品。

例如苗族、侗族、布衣族、水族以“酸”为特点的“酸

鱼”、“腌鱼”、“虾酸”等，采用自然发酵法很好地

保存了当地自然环境的有益微生物(主要是乳酸菌)，具有

制作方式独特、用料天然、风味特殊(鲜香、酸、辣)、贮

存时间长、抗氧化等显著特点[34]。石敏等[35]对黔东南地

区侗族虾酱进行了微生物分析，发现乳酸菌主要是乳杆

菌属、片球菌属和明串珠菌属的一些细菌。肖蓉等[36]分

离了云南牛干巴(腊牛肉)及其卤水中的细菌，得到17株乳

杆菌属，占总优势细菌的29.3%。曾令彬等[37]从腌腊鱼中

共分离到20株乳酸菌，香肠乳杆菌是腌腊鱼加工中的优

势乳酸菌。另外，陈红征[38]从新疆少数民族特有的酸马

肉中分离纯化出7株菌，其中鉴定出肉杆菌2株、德氏乳

杆菌1株。

3 发酵肉制品中微生物多样性研究技术

随着生物技术的发展和应用，益生乳酸菌的研究手

段也在不断进步。基因组、转录组、蛋白组和代谢组都

为益生菌的系统研究提供了很好的思路和手段，可以让

人们更加准确地筛选和评价益生菌[39]。目前应用于微生

物群落结构和多样性等微生物分子生态方面的分子生物
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技术主要有肠杆菌基因间保守重复序列(ERIC)-PCR指纹

图谱技术、以PCR为基础的rRNA及rDNA分析方法、环

境16S rDNA文库的构建与组成分析技术、荧光原位杂

交、变性梯度凝胶电泳(DGGE)、基于16S rRNA基因的分

类微阵列以及宏基因组计划等。应用微生物传统研究方

法结合分子指纹图谱技术研究少数民族传统发酵食品的

微生物生态，进行乳酸菌的分离鉴定，确定优势功能菌

群，为进一步研究乳酸菌的益生特性、开发益生菌种资

源提供了快速、准确的先进技术和思路。例如：张春林

等[40]提取来自西藏地区的传统发酵乳样品中微生物宏基

因组DNA，分别采用16S rRNA-RFLP和ITS-PCR分析发

酵乳中细菌和真菌的微生物多样性；剧柠等[41]采用AFLP

技术对从云南大理白族地区牧民家庭制作乳扇用的酸乳

清中分离出的70株乳杆菌进行多样性分析，并对优势菌

群聚类，进行种内分型，共分出8个基因型。

但是，在以往的微生物群落多样性研究中，人们主

要采用分子指纹图谱及生物芯片对菌群进行研究，这些

方法都存在一定缺陷，如DGGE只能检测到样品中十几

种优势菌，而无法检测痕量微生物；电泳条带中包含不

只一种16S rDNA序列，要获悉具体的菌种信息，还需

进行克隆、测序，实验操作繁琐；此外，采用这种方法

不能反映微生物的丰度情况。而生物芯片通过固定在芯

片上的探针来获得微生物多样信息，规则是只能验证已

知，无法探索未知，通过信号强弱判断微生物的丰度也

不十分准确。第二代高通测序技术——454焦磷酸测序，

自2005年问世以来，以其数字化信号、高数据通量、高

测序深度、高准确率等特点，已被广泛应用于肠道微生

物、环境微生物的研究中。454 GS FLX基因组测序的原

理是通过焦磷酸盐测序原理与微流体技术的整合。它是

一种新型的依赖生物发光进行DNA序列分析的技术，在

DNA聚合酶、ATP硫酸化酶、荧光素酶和双磷酸酶的协

同作用下，将引物上每一个dNTP聚合与一次荧光信号释

放偶联起来，通过检测荧光的释放和强度，达到实时测

定DNA序列的目的，此技术读长较长，达300～500bp，

能跨越16S rDNA序列一个或几个可变区，不需要荧光标

记的引物或核酸探针，也不需要进行电泳，具有分析结

果快速、准确、灵敏度高和自动化的特点，是微生物多

样性研究的最佳平台[42-44]。目前，该技术在土壤、海洋、

活性污泥、废水、食品、化妆品、矿井和盐湖等环境微

生物多样性研究中都有应用。Li等[45]采用454测序技术研

究中国传统酒发酵过程中的细菌与真菌的多样性。检测

到的细菌分属于15个科，多于91%的16S rRNA基因序列

归属于乳酸杆菌科，真菌分属于6个科，60%的真菌ITS1

序列归属于酵母科。Lopez-Velasco等[46]采用454测序技

术，研究菠菜在冷藏前后所含微生物的变化，得知菠菜

冷藏后包含了许多与冷藏前不同的微生物类群，冷藏后

微生物群落的丰富性、多样性、均一度都降低。但应用

454高通量测序技术研究发酵肉制品中微生物多样性的分

析却未见报道。

4 结 语

由以上综述得出：1)少数民族传统发酵肉制品中乳

酸菌的多样性十分丰富，主要为乳杆菌属、乳链球菌

属、肠球菌属、明串珠菌属等10多个种的乳酸菌。如干

酪乳杆菌、植物乳杆菌、清酒乳杆菌、弯曲乳杆菌、嗜

热链球菌、肠膜明串珠菌、德氏乳杆菌、粪肠球菌等；

2)优势菌群突出。如植物乳杆菌、干酪乳杆菌、肠膜明

串珠菌等对肉制品发酵过程中品质的形成中起着主导作

用，并且菌种之间的相互协同作用保持了微生态的平

衡；3)益生乳酸菌资源潜力巨大。从目前的现状发现，

很多来自传统发酵食品中的乳酸菌被作为发酵剂，直接

人工接种应用于生产。

近年来发酵肉制品在国际上作为功能性食品基料已

广泛应用到医疗及整个食品工业中。加强传统发酵肉制

品的乳酸菌及其功能研究对拓宽肉类的加工范围、提高

肉制品附加值具有实际意义。目前对其系统来源、遗传

特性、发酵特性、益生性及安全性等方面的研究并不充

分，缺乏可靠的、多方面的基础数据支撑。应用分子生

物学技术对传统发酵肉制品中乳酸菌的深入研究还处于

起步阶段，应用分子技术结合传统微生物分析方法对其

中的益生菌资源进行研究势在必行。
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