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摘要：传统发酵食品风味独特、营养丰富，多采用自然接种方式进

行生产，部分类型的生产技艺已具有数千年的历史。近年来应用新技

术手段对传统发酵食品发酵过程进行的研究表明，传统发酵食品微生

物组具有丰富的科学内涵和重要的应用价值。本文就我国传统发酵食

品微生物组的基本特征、研究进展和发展方向进行了简要的评述。 
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食品发酵技艺是一种古老的用于食品长期保存和风味食品加工

的生物技术，已经具有数千年的历史[1–3]。发酵食品的制造利用了有

益微生物的发酵作用，将原料中的淀粉、蛋白质和脂肪三大营养物

质进行分解、转化，产生相应的代谢产物，赋予食品拥有发酵之前

所不具备的独特风味和营养价值。国外传统发酵食品主要包括奶酪、

酸奶、清酒、韩国泡菜、德国泡菜等[3]。中国传统发酵食品包括了食

醋、黄酒、白酒、酱油、豆腐乳、豆瓣酱、泡菜等，这些发酵食品

是中国饮食文化的重要组成部分，历经数千年的发展形成了独特的

生产方式和风味特征[4]。 

近年来的研究表明发酵食品对健康具有积极的促进作用，如发

酵乳制品可以改善肠道微生物菌群结构，苹果醋具有抗氧化防护功

能，葡萄酒具有降低冠心病发生的作用，发酵豆制品产生的纤溶 
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酶具有高抗凝血的活性[1,5–8]。由于国内外典型传

统发酵食品多采用自然接种方式进行发酵，原料、

工艺和环境三类因素共同决定了发酵过程中的微

生物菌群种类及其丰度，进而影响相应发酵食品

的安全性、风味品质和营养功能。传统发酵食品

的生产需多种微生物菌群协调作用，对这些微生

物菌群的结构组成、代谢功能和相互作用关系的

解析将有利于定向控制发酵过程中微生物种类，

提高生产效率，改善传统发酵食品风味和保障发

酵食品安全。 

传统发酵食品生产中涉及种类众多的微生

物，这些微生物形成复杂的菌群结构，所代谢产

生的风味组分复杂多样，生长代谢过程同时可以

改良食品结构和质地[9–10]。传统的可培养方法和分

子微生物生态学方法难以对如此复杂的微生物菌

群结构和功能进行系统的分析。面对此类挑战，

近年来蓬勃发展起来的微生物组学技术因其建立

于微生物学、功能基因组学、代谢组学、生物信

息学和系统生物学等多学科基础之上，可以从本

质上揭示自然接种的微生物菌群如何影响食品发

酵过程，并最终决定传统发酵食品的安全性、风

味特征和营养功能。中国传统发酵食品微生物组

研究将有助于解析传统发酵食品微生物的代谢机

制及其复杂的相互作用关系，为食品微生物研究

提供新的研究思路和更为先进的研究手段，推动

传统发酵食品产业的升级改造。 

我国传统发酵食品的微生物组学研究起步虽

晚于欧美和日韩对本国传统发酵食品微生物组的

研究[3,11–12]，但近年来也逐步取得了一系列重要进

展，本文将着重介绍近年来国内外在我国传统发

酵食品微生物组研究方面所取得的进展，并对未

来发展方向和应用前景进行了展望。 

1  我国传统发酵食品微生物体系的

基本特征 

传统发酵食品风味独特、营养丰富，其独特

的风味往往由微量风味物质所呈现，这些风味物

质和营养成分多由复合菌群代谢产生(图 1)。微生

物组学研究方法和相关技术的应用逐步解析出我

国传统发酵食品微生物组的物种组成，逐渐认识

到环境因子如何选择不同类型的微生物菌群，同

时我国种类多样的传统发酵食品体系为研究微生

物组学的基本科学问题提供了多种类型的可跟踪

微生物生态系统(表 1)。 

我国传统发酵食品微生物体系具有以下基本

特征。 

1.1  微生物物种多样性高、代谢产物复杂多样 

我国传统发酵食品多采用开放式发酵体系进

行生产，其发酵过程需多种微生物协调作用完成，

其中的微生物种类众多、结构复杂。如表 1，酿造

食品(包括醋、酱油、白酒、黄酒)是传统发酵食品

的重要组成部分，这些酿造体系的微生物菌群具有

较高的物种多样性(>200属)，可以产生上千种的风味

化合物，但目前仅少量的微生物实现了纯培养鉴定。 

1.2  发酵过程中的微生物种类和功能可以通过

原料和工艺进行选择与控制 

因传统发酵食品生产多采用自然接种，三类

因素决定着酿造体系中的初始微生物构成(图 1)：

(1) 酿造原料及其预处理方式：原料自身会携带部

分微生物，其预处理方式可改变物料微结构，从

而影响固态基质对微生物的选择作用；(2) 酿造工

艺参数：包括发酵温度、氧含量、酸碱度、水活

度和发酵时间等；(3) 环境来源：包括生产环境空

气和生产器具。 
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图 1.  中国传统发酵食品(食醋、白酒、黄酒)的生产流程 

Figure 1.  Schematic diagram of the general production processes of traditional Chinese fermented foods (Vinegar, 
baijiu and Huangjiu). 

 
 

微好氧发酵和厌氧发酵在我国传统发酵食

品生产中起着重要的作用，如食醋、黄酒、白

酒、泡菜生产过程中先进行短暂的好氧发酵，

随着氧气的耗尽进入微好氧或厌氧发酵阶段

(生产食醋时在微好氧 /厌氧产醇发酵后进行的

醋酸发酵为好氧发酵) (表 1)。传统发酵食品生

产过程中需要对工艺参数和原料进行很好的控

制，以保证正常生产所需菌群的生长，同时预

防有害微生物的生长繁殖。虽然传统发酵食品

生产通过自然接种完成，但通过工艺控制仍然

可以生产出质量相对稳定的产品，这提示我们

传统发酵食品体系中的微生物可以具有相对稳

定的菌群结构。 

1.3  微生物群系(microbiota)之间及其内部成员

物种之间存在着复杂的相互作用关系 

传统观点认为霉菌进行大分子分解，酵母

产醇(也产较低浓度的风味化合物)，细菌的主要

贡献为产风味化合物。该认识具有一定的合理

性，但同时也应注意到这种认识是基于部分纯

培养微生物的生理代谢特征进行的判断，而对

于未分离培养微生物的功能认识严重不足，更

重要的是对多菌群发酵体系中微生物相互作用

机制以及这种机制对发酵过程的影响尚缺乏系

统的研究。 
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表 1.  中国传统发酵食品体系的微生物多样性和风味物质多样性 

Table 1.  The Diversities of microbes and flavors in traditional chinese fermented foods 
Type of 
food 

Main 
ingredients 

Major microbial genera or species Major identified flavors  Fermentation type Opportunities to study 

Huangjiu 
(Rice 
wine) 

rice, wheat, 
millet 
 

~200 species[13–14] 
Filamentous fungi: Aspergillus, 
Rhizopus 
Yeast: Saccharomyces, Candida, 
Cryptococcus 
Bacteria: Bacillus, Lactobacillus

~900 volatile components [15]; key 
aroma volatiles[16]: 
3-methylbutanoic acid, ethyl 
butyrate, vanilline, ethyl caproate, 
3-methyl butanal, butyrate, 
dimethyl trisulfide, phenethyl 
alcohol, etc. 
Non-volatiles[17]: oligosaccharide, 
amino acids (e.g. γ-aminobutyric 
acid), catechinic acid compounds, 
rutin, etc. 

aerobic→micro- 
aerobic, 
semi-solid state 
fermentation 

Community interaction 
and dynamics 

Baijiu 
(Chinese 
liquor) 

sorghum, 
wheat, 
barley, 
rice, maize, 
pea 
 

~299 prokaryotic genera[18], ~81 
filamentous fungi and yeast 
species[19] 
Filamentous fungi: Rhizopus, 
Paecilomyces, Aspergillus, Mucor
Yeast: Saccharomyces cerevisiae, 
Zygosaccharomyces bailii, 
Schizosaccharomyces pombe 
Bacteria: Lactobacillus, 
Weissella, Pediococcus, Bacillus, 
Clostridium 

1600~1800 flavor components[20];
key aroma volatiles[21]: acetate, 
butyrate, caproiate, caproate, 
ethyl acetate, ethyl butyrate, ethyl 
caproate, ethyl caprylate, ethyl 
lactate, butanol, octanol, dimethyl 
sulfide, dimethyl trisulfide, 
3-methylbutanoic acid, 
tetramethylpyrazine, 
3-(methylthio) propionaldehyde, 
β-damascenone, etc. 

aerobic→micro- 
aerobic→anaerobic, 
solid state 
fermentation 
(strong-, light- and 
soy sauce-aroma 
types) or 
semi-solid state 
fermentation 
(rice-aroma type) 

Community interaction 
and dynamics, abiotic 
selection due to variable 
operating conditions, 
metabolic cooperation 
in anaerobic systems, 
evolution due to wide 
geographical 
distributions, 
microbes-environment 
interactions  

Vinegar sorghum, 
rice, wheat 

~202 filamentous fungi and yeast 
genera, ~151 bacterial genera[22] 
Filamentous fungi: Aspergillus, 
Rhizopus, Paecilomyces, Mucor 
Yeast: Saccharomyces cerevisiae, 
Pichia anomala 
Bacteria: Lactobacillus, 
Acetobacter 

~88 identified flavor components, 
59 key aroma volatiles [22]: 
acetate, ethyl acetate, acetoin, 
2,3-butanedione, 
3-methyl-1-butanol, oxole, 
tetramethylpyrazine, etc. 
~29 identified non-volatiles[22] 
including 18 amino acids, etc.  

aerobic→micro- 
aerobic→aerobic, 
solid or semi-solid 
state fermentation 

Community interaction 
and dynamics, biotic 
selection due to variable 
operating conditions, 
evolution due to wide 
geographical 
distributions 

Soy 
sauce 

soybean ~22 genera [23–24] 
Filamentous fungi: Aspergillus 
Yeast: Zygosaccharomyces rouxii, 
Toruiopsis, Candida 
Bacteria: Weissella, 
Lactobacillus, Lactobacillus 

Identified flavor components[25]: 
ethyl acetate, long-chain fatty 
acid ethyl esters, 4-ethyl guaiacol, 
phenethyl alcohol, 
5-methyl-2-phenyl-2-hexenal, 
polypeptides, amino acids, etc. 

aerobic→micro- 
aerobic, 
solid or semi-solid 
state fermentation 

Community interaction 
and dynamics, biotic 
selection due to variable 
operating conditions 

Fermented 
bean curd 

soybean  ~16 genera[26–27] 
Filamentous fungi: Mucor, 
Rhizopus 
Yeast: Zygosaccharomyces rouxii
Bacteria: Lactobacillus, Bacillus 

polypeptides, amino acids, fatty 
acids, etc. 

aerobic→anaerobic  Community interaction 
and dynamics 

Chinese 
pickles 

vegetables ~25 genera[28–29] 
Yeast: Saccharomyces, Pichia 
Bacteria: Lactobacillus, 
Pediococcus, Weissella, 
Lactococcus 

~30 identified flavor 
components[30]: lactate, acetate, 
dimethyl disulfide, dimethyl 
trisulfide, acetaldehyde, etc.  

micro-aerobic or 
anaerobic 

Community interaction 
and dynamics 
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2  中国传统发酵食品微生物组研究

进展 

2.1  种曲微生物组研究 

酿造食品(醋、黄酒、白酒和酱油)是我国传统

发酵食品的重要类型，生产这些食品通常以曲作

为发酵剂(starter)，以实现糖化和发酵的同步进行，

这区别于西方酿造的先糖化后发酵方式，该特点

是东方酿造区别于西方酿造的典型特征之一[31]。

(种)曲的制作以谷物(如大麦、小麦、豌豆)作为培

养基质，在合适的条件下富集酿造环境中的微生

物。曲在东方酿造中之所以具有重要的地位，从

酿造功能角度分析，原因在于：(1) 霉菌分泌的淀

粉酶、蛋白酶和脂肪酶可分别实现对淀粉、蛋白

质和糖类的降解；(2) 制曲中多种类型酵母(产醇、

产香)可以得到富集，从而赋予后续发酵持续的发

酵力和产香能力；(3) 曲中富集的细菌可以合成多

种类型的风味化合物。 

近年来的多项研究对种曲中微生物的菌群结

构和基本酿造功能进行了解析[19,32–35]，扩增子测

序(16S rRNA测序和 ITS测序)表明曲中的霉菌主

要包括曲霉属、毛霉属、根霉属和根毛霉属，酵

母主要包括酵母属、假丝酵母属、伊萨酵母属、

毕赤酵母属、接合酵母属和裂殖酵母属，细菌主

要包括乳杆菌属、片球菌属、魏斯氏菌属和芽孢

杆菌属。环境因子(温度、湿度)是决定这些微生物

在种曲中结构组成和丰度的关键因素[32,36]，同时

微生物的生物地理分布也对大曲微生物的组成结

构具有重要影响[37]。目前对霉菌的功能解析较多

集中于淀粉利用能力的分析，如鉴定出了拟青霉

属 (Paecilomyces)、曲霉属 (Aspergillus)、根霉属

(Rhizopus)和毛霉属(Mucor)微生物是重要的 α-淀

粉酶和葡糖淀粉酶分泌菌[32,38]。就酵母而言，除

广泛存在的酿酒酵母外，其他类型酵母也存在于曲

中，如扣囊复膜酵母(Saccharomycopsis fibuligera) 

和异常毕赤酵母(Pichia anomala)在某些类型曲

中的丰度甚至远高于酿酒酵母 (Saccharomyces 

cerevisiae)[34]。曲中存在多种类型的细菌，其中芽

孢杆菌属、乳杆菌属和醋酸杆菌属具有明确的酿

造功能[37,39]。Wang等人对浓香型白酒酿造体系中

原核微生物的来源进行了解析，发现大曲是后续

主发酵过程中好养和兼性厌氧菌的主要来源，主

发酵过程中 74%的原核微生物来源于大曲[18]。因

此众多研究者尝试通过生物强化改良大曲的酿造

功能，但最近的一项研究表明种曲微生物菌群结

构具有较强的鲁棒性，添加部分菌种进行强化虽

能提高部分微生物的丰度，但对菌群结构组成影

响较小[40]。 

曲中富含种类众多的霉菌、酵母和细菌三大

类群微生物[31–32]，这些微生物在制曲原料中的定

殖、组装和相互作用对后续酿造过程具有重要的

影响，其代谢特征对产品的安全性、营养和风味

起着关键作用。以下几方面的问题尚需进行深入

研究：(1) 综合利用宏基因组学、宏转录组学和代

谢组学技术，解析霉菌、酵母和细菌三大类群微

生物在大曲中的微生物群落组装机制，揭示群落

组装的影响因素及其对后续主发酵的影响；(2) 系

统解析种曲微生物组的全基因组信息，挖掘新基

因资源；(3) 对曲中微生物(尤其是难培养微生物)

进行种水平的鉴定，建立难培养微生物的可培养

技术，挖掘微生物种质资源。 

2.2  主发酵过程的微生物组学研究 

以黄酒、白酒和醋的生产为例，酿造主发酵

过程首先将原料(淀粉质为主，含一定比例的蛋白
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质、脂肪)与曲进行适当比例的混合，通过微生物

自然生长完成发酵过程。虽然种曲微生物是主发

酵过程微生物的主要来源，但由于中国传统发酵

食品的生产多采用密闭隔绝空气的方式，种曲中

带入的霉菌为好氧微生物，其在发酵初期迅速衰亡，

因此发酵过程中的主体微生物为酵母和细菌[41]。研

究者对黄酒、白酒和醋发酵过程中微生物菌群结

构的组成及其动力学变化过程进行了初步的解

析，研究结果表明原料种类、原料物理状态和工

艺(氧气、温度、水活度、酸碱度)对微生物组成具

有重要的影响[13,18,22,42]。 

2.2.1  主发酵过程中微生物之间的相互作用关

系：酵母是传统发酵食品生产过程主要的乙醇产

生微生物，其产生的乙醇可以抑制多种有害微生

物的生长[43]。酵母同时还可以代谢产生多种风味

化合物，如酿酒酵母在谷物培养基质中可以产生

13种以上的萜烯类化合物[44]。除酿酒酵母外，其

他酵母在发酵过程中也起着重要的作用，如 Kong

等人利用共现性关联分析了清香型白酒酿造过程

中的酵母群落多样性和风味化合物代谢谱，对比

酵母种属结构组成与风味化合物组成，鉴定出酿

造环境中存在的 8种酵母可能对 58种挥发性风味

化合物的合成具有贡献[45]。发酵过程中的环境变

化(含氧量、水活度、温度、酸度等)对发酵体系中

的酵母组成结构具有重要的影响，如酱香型白酒

发酵过程的不同阶段(即轮次)具有不同的酵母种

属结构组成[46]。后续研究表明发酵体系中不同酵

母种属间具有较为复杂的相互作用关系，如在一

项利用 5 种酵母进行的组合发酵研究中发现，葡

萄汁酵母 (Saccharomyces uvarum)和斯瓦酵母

(Saccharomyces servazzii)可以促进酿酒酵母和东

方伊萨酵母(Issatchenkia orientalis)的生长，而对异

常威克汉姆酵母(Wickerhamomyces anomalus)的生

长无显著影响；代谢产物分析表明葡萄汁酵母和

斯瓦酵母加入后同时改变了酿酒酵母和东方伊萨

酵母的风味化合物合成谱(增加酯类、醇和酸的合

成，而降低芳香族化合物、醛和酮的合成)，但这

种偏利互生的分子机制尚不清晰[47]。 

Lu等人[48]利用宏基因组学就镇江香醋关键香

气成分(乙偶姻)合成的微生物菌群展开研究，利用

宏基因组学和代谢组学联合分析发现巴斯德醋酸

杆菌(Acetobacter pasteurianus)和 4种乳杆菌(布氏

乳杆菌 L. buchneri、罗伊氏乳杆菌 L. reuteri、发

酵乳杆菌 L. fermentum和短乳杆菌 L. brevis)可能

参与了乙偶姻的生物合成；进一步的可培养验证

表明巴斯德醋酸杆菌与乳杆菌单独培养时均仅能

产生少量的乙偶姻，但当与短乳杆菌和发酵乳杆

菌进行共培养时乙偶姻的合成大幅度提高。 

以上白酒和食醋酿造中的微生物相互作用研

究表明酿造体系中的群体微生物代谢特征不同于

纯培养时的代谢特征，这种代谢互作机制可以用

于增加风味组分或营养成分的合成，但目前尚不

清楚这些代谢互作的分子机理。 

2.2.2  细菌在中国传统发酵食品生产中的重要作

用：东方酿造区别于西方酿造的另一典型特征在

于东方酿造尤其重视细菌在产风味化合物方面的

应用。细菌在西方部分传统发酵食品中占据重要

地位，如奶酪、发酵肉制品等[3]；但对于啤酒和葡

萄酒的酿造而言，细菌通常被认为是导致发酵异

常的杂菌[49–50]。与此对应的是，细菌在东方酿造

中具有极其重要的作用，如芽孢杆菌属(Bacillus)

和梭菌属(Clostridium)微生物。芽孢杆菌，包括地

衣芽孢杆菌(Bacillus licheniformis)，生长于好氧环

境中(如酱香型白酒发酵的堆积过程和豆制品发

酵过程)，是重要的吡嗪类化合物合成菌(如四甲基

吡嗪是酱香型白酒的关键风味化合物)[51–52]；梭
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菌，包括 Clostridium sp. BPY5 和克氏梭菌

(Clostridium kluyveri)，生长于厌氧环境中(如浓香

型白酒酿造窖泥中)，是重要的短中链脂肪酸合成

菌，分别参与了丁酸和己酸的合成，造就了浓香

型白酒的典型特征[53–54]。可见中国传统发酵食品

生产所采取的不同工艺(如氧含量)可以筛选和富

集出不同类型和代谢特征的微生物菌群。 

乳酸菌是传统发酵食品生产过程中重要的结

构功能菌，广泛存在于黄酒、白酒、醋、酱油和

泡菜发酵体系中(表 1)。乳酸菌具有高效的乳酸产

生能力和细菌素(如乳酸链球菌肽)分泌能力，其本

身具有较高的酸耐受能力，可以抑制多种类型有

害微生物的生长，对于保证发酵食品的安全性具

有十分重要的作用[55]。乳杆菌属(Lactobacillus)、

魏斯氏菌属(Weissella)和片球菌属(Pediococcus)

是酿造体系中广泛存在的乳酸菌 [56–57]。在酿酒

过程和制醋的产醇阶段，乳酸菌是绝对优势菌，

其丰度可占原核微生物的 70%–90%[13,18,22,58]，因

此我们推测酿造体系中高丰度的乳酸菌对于维

持酿造过程的食品安全性具有重要意义。尽管已

经证实发酵食品中的乳酸菌对部分有害菌具有

一定的抑制作用 [59]，但同时也应注意到乳酸菌

的抗菌谱较窄 [60]，且不同类型乳酸菌甚至同种

乳酸菌的不同菌株间的抗菌性能均可能具有较

大差异 [61]，因此如何有效利用乳酸菌的抗菌性

能对有害微生物进行有效控制，同时又不影响正

常酿造菌群的结构和功能，是未来乳酸菌相关研

究的重要任务。 

2.3  微生物与生产环境之间的相互作用机制 

酿造环境的微生物来源至少包括酿造环境空

气(如曲房空气)和发酵容器(如窖池，其中的窖泥

为浓香型白酒酿造供给厌氧菌种源)这二大来源。

由于中国传统发酵食品生产多采用开放式自然接

种，环境微生物种类和丰度对传统发酵食品的品

质和安全具有重要的影响。多项研究表明种曲的

微生物组成对后续主发酵过程的微生物菌群结构

和丰度具有重要影响[4,34,38,62]，但对于制曲环境中

的微生物组成结构及其对种曲微生物结构的影响

尚不清晰，也鲜有研究[63]。 

窖泥厌氧生境是由细菌和产甲烷古菌组成的

共生系统，目前的研究表明窖泥为浓香型白酒发酵

过程贡献了 14%的原核微生物(主要为厌氧菌)，但

尚不清楚窖泥中所栖息厌氧微生物的最初来源[18]。

在生产实践中人们发现合理的窖泥制作方法和管

理方式可以维持窖泥连续使用数百年以上。近年

来通过对不同窖龄(建窖时间长短)的窖泥微生物

结构进行分析，发现随着连续使用时间的增加，

窖泥中的梭菌(丁酸、己酸合成菌)和产甲烷古菌丰

度不断增加，窖泥质量逐渐趋于稳定(优质窖泥更

有利于酿造出优质的产品)，因此研究人员推测窖

泥可以在数百年的连续使用过程中保持微生物群

落结构的基本稳定[64–65]。最近的一项研究比较了

不同质量等级(退化和优质)窖泥的微生物组成结

构，发现优质窖泥具有更高的物种多样性[66]。如

图 2 所示，基于这些微生物的底物利用和代谢产

物特征，我们推测优质窖泥微生物菌群具有从复杂

碳源降解到甲烷生成的代谢互作网络，即当窖泥中

同时存在水解/发酵菌群(microbial communities of 

hydrolytic and acidogenic fermentation)、互营养产

乙酸菌群 (Syntrophic acetogens)和产甲烷菌群

(Methanogens)，且该三类菌群代谢互作趋于稳定

时，窖泥微环境酸碱度将维持偏中性，窖泥中的

微生物群落结构将趋于稳定[66]。反之，如产酸菌

群过量繁殖(如乳杆菌属微生物)，过量的乳酸无法

通过窖泥微生物菌群代谢互作转化为甲烷，窖泥

将迅速退化[66]。 
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图 2.  窖泥微生物各功能菌群间的代谢互作 

Figure 2.  The metabolic cooperation among microbiotas in pit mud. 

 

我国特有的窖泥生态系统具有丰富的厌氧微

生物多样性[64–69]，生产实践已经证明该系统物种

多样性高时具有良好的鲁棒性，对该系统中厌氧

微生物群落组装、物质传递和能量传递机制的解

析将丰富我们对厌氧降解系统的认识。此外，如

同瘤胃厌氧消化系统的机制解析促进了厌氧生物

技术的发展[70–71]，窖泥厌氧生态系统的深入研究

将有助于新型厌氧微生物资源的开发。 

2.4  传统发酵食品微生物组研究促进新型发酵技

术的形成 

国外现代酿造区别于传统酿造的特点是前者

利用了纯菌种发酵，如日本在中国制曲技术基础

上发展出清酒和日本酱油酿造技术。然而由于纯

种发酵微生物能够产生的风味代谢产物有限，纯

种发酵食品在其风味典型性方面与传统的多菌种

自然接种发酵产品仍然具有一定的差距。微生物

组学研究的重点是从系统生物学水平解析复杂菌

群体系发挥功能的机制，而建立在此基础上的微

生物组工程(microbiome engineering)让研究者可以

采用工程化的理念设计出高效的多菌种体系[72]，为

构建多菌种可控发酵体系，实现产品的高效、定

向生产提供了很好的研究思路。 

目前研究人员在微生物菌群组合发酵方面进

行了初步的尝试，如 Wu 等人[73]发现起始发酵菌

群的结构组成对发酵产品的品质具有重要的影响，

该项研究比较了 3种酵母(酿酒酵母、膜醭毕赤酵

母 Pichia membranaefaciens、东方伊萨酵母)和   

2种芽孢杆菌(地衣芽孢杆菌 Bacillus licheniformis、

解淀粉芽孢杆菌Bacillus amyloliquefaciens)的多种

组合发酵方式并应用于芝麻香白酒的生产工艺研

究，发现酿酒酵母、东方伊萨酵母、地衣芽孢杆

菌分别产生了不同类型的风味化合物，而膜醭毕

赤酵母和解淀粉芽孢杆菌虽对风味贡献有限，却

可以促进前三种主要风味产生微生物的生长[73]。

这项研究同时表明以风味导向(即微生物产风味

化合物导向)作为菌群组合的依据，合理利用微生
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物间的相互作用对定向、高效控制微生物菌群代

谢具有重要的指导价值。 

徐岩等人在人工构建特定功能菌群用于传统

发酵食品生产方面进行了初步的尝试，如从我国南

方传统小曲清香型白酒发酵体系的观音土曲中，

通过 DGGE方法与可培养分离相结合鉴定出了关

键的功能微生物：米根霉(Rhizopus oryzae)、酿酒

酵母、异常毕赤酵母和东方伊萨酵母[74–75]；基于

这 4 种微生物构建出了小曲清香型白酒发酵的最

小功能微生物菌群，完成了大规模的机械化改造，

成功实现了小曲清香型白酒生产的产业升级[75]。 

3  展望 

我国发酵食品种类众多、微生物资源丰富，

生产实践经验中所蕴含的科学内涵有待深入解

析，复杂多样的微生物菌群所蕴含的应用价值尚

需深入挖掘。我国传统发酵食品微生物组研究将

有助于：(1) 丰富微生物组学的基本理论；(2) 推

动我国传统发酵食品生产过程中的微生物定向调

控技术的建立，促进传统发酵食品工业的可持续

发展；(3) 发掘微生物种质资源和基因(酶)资源。 

3.1  丰富微生物组学的基本理论 

微生物菌群组装的模式、过程和机制解析是

微生物组学研究的基本问题[3]。食品发酵系统是人

工建立的、可高度重复和可跟踪的微生物生态系

统，其微生物组成结构和功能可以通过生产环境、

原料组成和工艺参数等进行较好的控制，可以满

足微生物菌群组装机制解析需要的可重复、具有

相对稳定性、易操作的要求。种曲可以用于解析

霉菌、酵母和细菌三大类群微生物的组装机制，

主发酵过程可以用于研究酵母、细菌的组装和相

互作用机制，窖泥可以用于细菌与产甲烷古菌之

间的群落组装和相互作用机制。 

发酵食品体系所具有的可重复、可跟踪、可

扰动的特点为探究微生物组学的基本科学问题提

供了潜在的模式生态系统，如国外学者尝试以可

跟踪的食品发酵系统(发酵奶酪皮)作为模式微生

物生态系统[12]。我国特有的发酵食品(尤其是酿造

食品)体系可以集成霉菌、酵母、细菌和产甲烷古

菌四大类群微生物，为探讨多种生物因素和非生

物因素干扰下的微生物菌群演替规律和相互作用

机制提供诸多便利。 

3.2  提升与改造传统产业 

目前我国传统发酵食品生产过程的机械化、

智能化水平较低，虽然自然接种可以网罗多种多

样的微生物，但这种接种方式受气候、人为操作

等因素影响较大，难以保证产品质量的稳定，生

产效率较低，且具有一定的食品安全风险。传统

发酵食品微生物组的基础和应用研究将促进传统

产业的升级、改造，包括提高传统产业的原料利

用率、降低能耗，生产出更美味、更营养的发酵

食品。 

3.3  微生物资源开发 

传统发酵食品生产技艺数千年的传承过程也

是人类数千年的微生物驯化过程，酿造体系中的

微生物可能与人类协同进化，其中某些微生物的

生理代谢特征可能不同于自然界存在的未驯化微

生物[76–77]。我国具有生境独特、种类多样的发酵

食品微生物资源。研究者从中华根霉(种曲中常见

的一种霉菌)中鉴定出了具有高催化活性和底物

适用性的“甘油酯酶-磷脂酶”双功能脂肪酶编码基

因，对该基因蛋白质工程改造大幅度提高了该酶

的热稳定性和降低了生产成本，填补了该类脂肪

酶在国内的工业化生产空白[78]；从酱香型白酒体
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系中筛选出了抗葡萄糖阻遏效应的酿酒酵母菌

株，以及耐高温和耐酸的酵母菌株[79–80]；从酱香

型白酒酿造体系中筛选得到高产表面素的解淀粉

芽孢杆菌[81]；从浓香型白酒酿造体系中筛选得到

新型的丁酸产生菌[54]和己酸产生菌[53]；从泡菜发

酵体系中分离到新型细菌素合成菌株[82]。 

目前对发酵食品微生物资源的挖掘多采用可

培养方法进行，未来研究需要在明确难培养微生

物的功能基础上，建立难培养微生物的可培养方

法，深入挖掘我国传统发酵食品微生物种质资源

和基因资源，为现代生物技术产业提供新型微生

物、酶和基因元件。 
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Advances in microbiome study of traditional Chinese fermented 
foods 
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Abstract: Traditional Chinese fermented foods, usually produced through fermentation by spontaneously 

inoculation, are characterized by their special flavors and rich nutrients. The techniques of some traditional 

fermented foods have thousands of years of history. In recent years, new technologies have been used to explore the 

mysteries of fermenting processes for traditional fermented foods worldwide, revealing that traditional fermentation 

systems are valuable to both basic and application research. In this review, we summarize the general features and 

recent progresses in the microbiome study of traditional Chinese fermented foods, and try to predict the future 

research directions. 
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