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摘   要：【目的】传统永川豆豉和速成永川豆豉生产工艺不同，在风味品质上有着显著的差异。

【方法】为明确制曲工艺对豆豉品质的影响，本研究比较了传统自然制曲和米曲霉(Aspergillus 
oryzae)制曲永川豆豉在速成工艺下的理化特性及微生物群落差异。【结果】自然制曲速成永川豆

豉氨基酸态氮含量和色泽显著高于米曲霉制曲速成永川豆豉(P<0.05)，但还原糖含量显著低于米

曲霉制曲速成永川豆豉(P<0.05)，2 种制曲速成永川豆豉可滴定酸度含量无显著性差异(P>0.05)。
微生物分析表明，自然制曲速成永川豆豉微生物丰富度及多样性显著高于米曲霉制曲速成永川豆

豉(P<0.05)。自然制曲速成永川豆豉的优势菌属为毛霉菌属(Mucor)、芽孢杆菌属(Bacillus)、肠杆

菌 属 (Enterobacter) 、 肠 球 菌 属 (Enterococcus) 、 假 单 胞 菌 属 (Pseudomonas) 、 葡 萄 球 菌 属

(Staphylococcus)、维克霉属(Wickerhamomyces)和青霉属(Penicillium)等。米曲霉制曲速成永川豆豉

的优势菌属为芽孢杆菌属、棒状杆菌属(Corynebacterium)、曲霉属(Aspergillus)和念珠菌属(Candida)
等。此外，2 种制曲速成永川豆豉均有少量的德巴利氏酵母属(Debaryomyces)参与。【结论】不同

制曲工艺对速成永川豆豉的理化特性和微生物群结构有显著影响，自然制曲速成永川豆豉的关键
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理化指标显著优于米曲霉制曲速成永川豆豉。 

关键词：不同制曲工艺；速成永川豆豉；理化特性；微生物群落  

Effect of different koji-making processes on the 
post-fermentation process and product quality of rapid 
Yongchuan Douchi 

ZHOU Xu1,2, ZENG Tao1,2, WANG Hongwei1,2, LIANG Ming1,2, ZHANG Yu1,2,  
WANG Chen1,2, SUO Huayi1,2* 

1 College of Food Science, Southwest University, Chongqing 400715, China 
2 Chongqing Agricultural Product Processing Technology Innovation Platform, Chongqing 400715, China 
 
Abstract: [Objective] Due to the difference in production process, conventional Yongchuan 
Douchi (fermented soybean product) and rapid Yongchuan Douchi are remarkably different in 
flavor quality. We explored the effect of koji-making process on the quality of Douchi. 
[Methods] Yongchuan Douchi was prepared with the rapid process but different koji-making 
methods (conventional natural process and artificial inoculation of Aspergillus oryzae, 
respectively). Then we compared the physicochemical properties and microbial community of 
the products. [Results] The Douchi prepared with the natural koji-making process had higher 
content of amino acid nitrogen and darker color (P<0.05), lower content of reducing sugar 
(P<0.05), and higher microbial richness and diversity (P<0.05) than the product prepared with 
the artificial inoculation of A. oryzae. The two products showed no significant difference in the 
titratable acid content (P>0.05). The dominant bacterial genera of the Douchi prepared with the 
natural koji-making process were Mucor, Bacillus, Enterobacter, Enterococcus, Pseudomonas, 
Staphylococcus, Wickerhamomyces, Penicillium, and those of the Douchi prepared with the 
artificial inoculation of A. oryzae were Bacillus, Corynebacterium, Aspergillus, and Candida. 
In addition, a small number of Debaryomyces sp. was found on both of the two products. 
[Conclusion] The koji-making process had significant influence on the physicochemical 
properties and microbial community structure of rapid Yongchuan Douchi. The key 
physicochemical indexes of Douchi prepared with the natural koji-making process were 
significantly better than those of the Douchi prepared with artificial inoculation of A. oryzae. 
Keywords: different koji-making processes; rapid Yongchuan Douchi; physicochemical 
properties; microbial community 
 
 

豆豉是一种起源于中国的传统发酵食品，

与酱油、腐乳、豆瓣酱一起被称为四大传统发

酵豆制品[1]，至今已有 3 000 多年的历史[2]。根

据制曲过程中存在的微生物种类不同，豆豉可

分为曲霉型豆豉(如浏阳豆豉、阳江豆豉)、毛霉

型豆豉(如永川豆豉、潼川豆豉)、根霉型豆豉(如
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印度豆豉)、细菌型豆豉(如八宝豆豉和日本纳豆)
和脉孢菌型豆豉(印度尼西亚“昂巧”豆豉) 5 种[3]。

传统发酵永川豆豉是毛霉型豆豉的典型代表，

起源于明朝崇祯十七年(1644 年)的家庭作坊，

至今己有近 400 年历史[4]。 
目前，永川豆豉根据制曲工艺的不同分为

传统发酵永川豆豉和速成永川豆豉。传统永川

豆豉采用开放式自然制曲，主要优势菌种为总

状毛霉(Mucor racemosus)，生产出的豆豉色泽黝

黑、质地柔软、味美化渣、香气浓郁持久，深受

众人喜爱[5]。但由于毛霉生长温度低(5–18 ℃)，
对制曲环境和温度有特殊要求，每年仅在 11 月

至次年 2 月生产。传统永川豆豉采用常温长时

后发酵，时间长达 8–10 个月，存在生产季节短、

生产周期长等问题，严重阻碍了豆豉的工业化

生产。2000 年左右推广应用了速成豆豉生产技

术，速成永川豆豉采用人工接种米曲霉，低盐

高温后发酵，生产周期仅为 30 d 左右，且可实

现全年生产，解决了传统永川豆豉生产季节短、

生产周期长的问题，成为目前永川豆豉的主要

生产方式 [6]。传统永川豆豉的豉香强度和挥发

性风味成分种类均高于速成永川豆豉，其主要

挥发性物质是酯类、醛类和醇类，而速成永川则

以醛类、杂环类和酸类化合物为主[7-8]。随着市场

需求变化，速成永川豆豉虽然解决了传统永川

豆豉工艺生产周期长、厂房利用率低的问题，

但其风味品质远低于传统永川豆豉，已不能满

足目前消费者对高品质豆豉的需求。如何提高

速成豆豉风味的品质是永川豆豉产业发展的关

键问题。 
永川豆豉生产工艺对永川豆豉风味品质有

关键的影响。传统永川豆豉和速成永川豆豉制

曲工艺和微生物区系有较大差异。为明确制曲

工艺对速成永川豆豉产品品质的影响，本研究

分别采用传统自然制曲和米曲霉制曲，在速成

工艺下进行后发酵，测定后发酵过程中 2 种速

成永川豆豉的理化指标，同时利用高通量测序

技术分析后发酵过程中菌群组成的变化，探索

2 种速成永川豆豉产品品质存在差异的原因。

以期为优化永川豆豉生产工艺，改善豆豉的品

质提供理论依据。 

1  材料与方法 
1.1  样品制备和试剂 

自然制曲速成永川豆豉和米曲霉制曲速成

永川豆豉均采自重庆永川豆豉有限公司，生产

流程如图 1 所示。分别在后发酵第 3、7、10、
15、20、30 天取样进行理化指标测定，取样时 

 

 
 
图 1  速成永川豆豉生产流程图 
Figure 1  Flowchart of rapid Yongchuan Douchi production. 
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间点和编号如表 1 所示，其中“M”代表自然制

曲速成永川豆豉，“A”代表米曲霉制曲速成永川

豆豉。 
试剂：葡萄糖、酚酞、氢氧化钠、七水硫

酸钴、3,5-二硝基水杨酸、硫酸钾、无水乙醇均

为分析纯。 

1.2  主要仪器设备 
色差仪 UltraScan PRO，HunterLab 公司；

JYL-A110 食品粉碎机，九阳股份有限公司；

数显恒温水浴锅，常州奥华仪器有限公司；精

密万分电子分析天平(FA2004A)，上海舜宇恒

平科学仪器有限公司；美的多功能电磁炉

(C21-RH2145)，浙江绍兴苏泊尔生活电器有限

公司。 

1.3  可滴定酸度的测定 
按照 Castro 等[9]的方法测定可滴定酸度。 

1.4  氨基酸态氮的测定 
采用 GB 5009.235—2016《食品安全国家标

准 食品中氨基酸态氮的测定》中酸度计法进行

测定。 

1.5  还原糖的测定 
采用 GB 5009.7—2016《食品安全国家标准 

食品中还原糖的测定》中吸光值法进行测定。 
 
表 1  自然制曲和米曲霉制曲速成永川豆豉后发酵

取样时间点及其对应编号 
Table 1  Natural koji-making and Aspergillus oryzae 
koji-making rapid Yongchuan Douchi post- 
fermentation sampling time points and their 
corresponding numbers 
No. Post-fermentation time (d) 
M(A)-3 3 
M(A)-7 7 
M(A)-10 10 
M(A)-15 15 
M(A)-20 20 
M(A)-30 30 
M: Natural koji-making rapid Yongchuan Douchi; A: 
Aspergillus oryzae koji-making rapid Yongchuan Douchi. 

1.6  色泽的测定 
将样品用研钵磨碎，混合均匀后按压平整。

使用标准色板(白板和黑板)对色差仪进行校正，

将样品放置在色差仪检测口上，设置用反射模

式进行测定。记录各个样品的 L*(亮度)、a*(红
绿色)、b*(黄蓝色)。每个样品测定 5 个以上不

同位置，以黄豆的色差值为初色差值计算色差

变化，按照公式(1)计算[10]。 
2 2 22E ( b) ( a) ( L)Δ = Δ + Δ + Δ                (1) 

式中：∆E 为总色差；ΔL=L*‒L0，Δa=a*‒a0，

Δb=b*‒b0，L*、a*、b*为豆豉样品亮度、红绿

色和黄蓝色值，L0、a0、b0 为黄豆的亮度、红绿

色和黄蓝色值。 

1.7  细菌和真菌多样性分析 
按照 OMEGA Soil Kit 试剂盒说明书提取

不同时间点不同类型的豆豉样本的 DNA。PCR
扩增为 B 级以上(扩增产物电泳目的条带大小

正确)的进行上机分析，委托上海美吉生物公司

采用 Illumina MiSeq 进行测序。 

1.8  数据分析 
实验结果以平均值±标准偏差表示，采用

GraphPad Prism 7 绘图，SPSS 2.0 统计软件进行

单因素方差分析(one way analysis of variance, 
one way ANOVA)判断，多重比较采用 Tukey 法，

P<0.05 表示具有显著性差异。菌群多样性数据以

及相关性分析均在美吉生物有限公司的 I-Sanger
生信云平台上进行分析处理(https://www.i-sanger. 
com/index/about.html)。 

2  结果与分析 
2.1  豆豉后发酵过程中可滴定酸度含量变化 

可滴定酸度含量不仅影响豆豉的滋味形

成，而且影响微生物的生长和发酵。豆豉后发

酵过程中可滴定酸度含量的变化如图 2a 所示。

2 种类型速成永川豆豉的可滴定酸度在 30 d 内 
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图 2  不同制曲工艺对速成永川豆豉理化指标的影响 
Figure 2  Effects of different koji making techniques on physical and chemical indexes of rapid Yongchuan 
Douchi. a: Changes in titratable acidity concentration. b: Changes in amino acid nitrogen concentration. c: 
Changes in reducing sugar concentration. d: Color change. Different letters indicate significant differences at 
the level of P<0.05, the same below. 
 
整体呈上升趋势。米曲霉制曲速成永川豆豉和

自然制曲速成永川豆豉的可滴定酸度分别在前

10 d 和前 15 d 内呈现逐步上升的趋势，之后趋

于稳定。这是由于在后发酵初期，魏氏菌属

(Weinella)、葡萄球菌属(Staphylococcus)、明串

珠菌属(Leuconostoc)和乳酸菌属(Lactobacillus)
等耐盐厌氧菌的相对丰度较高，这些菌株生长

代谢产生大量有机酸，使得可滴定酸度含量显

著性上升(P<0.05)。随着后发酵的进行，有机酸

的含量不断积累，乳酸菌等耐盐厌氧菌的生长

受到抑制，相对丰度降低，产酸能力下降，酸

度不再增加。2 种速成永川豆豉的可滴定酸度

含量在第 15–30 天趋于稳定。后发酵结束时，

自然制曲速成永川豆豉的可滴定酸度含量为

(16.87±1.27) mg/g，高于米曲霉制曲速成永川豆豉

的(16.08±0.09) mg/g，但无显著性差异(P>0.05)。 

2.2  豆豉后发酵过程中氨基酸态氮含量变化 
氨基酸态氮含量水平是衡量豆豉风味和营

养价值高低的重要指标，也是豆豉后发酵成熟的

主要标志[11]。氨基酸态氮的变化趋势如图 2b，在

后发酵过程中，2 种速成永川豆豉的氨基酸态

氮含量先上升，之后趋于稳定。这是因为在后

发酵初期，微生物相对丰度较高，能分泌大量

酶，且后发酵初期代谢产生的有机酸含量较低，

对酶活性抑制较少。随着后发酵的进行，产生

的有机酸含量增加(图 2a)，酶活性受到抑制[12]，

导致氨基酸态氮的生成速率降低，其含量不再

增加。在整个后发酵过程中，自然制曲速成永
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川豆豉的氨基酸态氮含量显著高于米曲霉制曲

速成永川豆豉(P<0.05)，在第 20 天时，自然制

曲速成永川豆豉的氨基酸态氮浓度最高，达到

(1.18±0.01) g/100 g。 

2.3  豆豉后发酵过程中还原糖含量变化 
还原糖是微生物生长代谢的必需碳源，在

后发酵初期由于糖化酶活性高，还原糖的生成

量略高于消耗量，所以还原糖含量在后发酵初

期略上升，如图 2c 所示。随着后发酵进行，还

原糖的生成量低于消耗量，还原糖被微生物利

用而逐渐下降，但 2 种速成永川豆豉后发酵过

程中还原糖含量变化不显著(P>0.05)。根据制曲

工艺的不同，可以看出米曲霉制曲速成永川豆

豉可以获得更高的还原糖含量，这是因为米曲

霉是米曲霉制曲速成永川豆豉后发酵过程中的

优势菌属，最高丰度可达 96.86%。后发酵结束

后，米曲霉制曲速成永川豆豉还原糖含量显著

高于自然制曲速成永川豆豉(P<0.05)。 

2.4  豆豉后发酵过程中色泽变化 
颜色是发酵食品质量相关的参数之一，一

般以颜色的变化作为判断后发酵是否完成的基

准[13]。后发酵初期自然制曲速成永川豆豉可以

获得更深的色泽，如图 2d 所示。随着后发酵的

进行，2 种速成永川豆豉的颜色逐渐加深，自

然制曲速成永川豆豉和米曲霉制曲速成永川豆

豉分别在第 15 天和第 20 天后颜色无显著性变

化(P>0.05)。色泽结果表明，米曲霉制曲速成永

川豆豉比自然制曲速成永川豆豉变色速度快。

随着后发酵的推进，米曲霉制曲速成永川豆豉

色泽慢慢趋近自然制曲速成永川豆豉，但是成

品豆豉依旧是自然制曲速成永川豆豉色泽更深

(P<0.05)。自然制曲速成永川豆豉拥有比米曲霉

制曲速成永川豆豉更“黝黑”的特征，说明制曲

工艺对豆豉成色的影响极为关键。自然制曲速成

永川豆豉色泽变化主要集中在制曲阶段，而米曲

霉制曲速成永川豆豉则在后发酵阶段。 

2.5  两种速成永川豆豉后发酵微生物群落

结构多样性比较 
图 3 显示了 α 多样性分析，Ace 指数和 Chao

指数用于评价微生物群落结构的丰富度，Shannon 

 

 
 
图 3  两种速成永川豆豉微生物群落结构多样性比较 
Figure 3  Comparison of diversity of microbial community structure of two types of rapid Yongchuan 
Douchi. a: Bacterial Shannon index. b: Bacterial Ace index. c: Bacterial Chao index. d: Fungal Shannon 
index. e: Fungal Ace index. f: Fungal Chao index. *: P<0.05. 
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指数用于评价微生物群落结构的多样性[14]。α 多

样性分析可知，无论是在细菌群落水平上还是

真菌群落水平上，自然制曲速成永川豆豉比米

曲霉制曲速成永川豆豉丰富度更大，多样性更

高。结果表明，自然制曲对豆豉微生物多样性

和丰富度具有积极作用。 
主成分分析(principal component analysis, 

PCA)显示采用不同制曲工艺，豆豉微生物组成具

有明显的聚类性。在操作分类单元(operational 
taxonomic unit, OTU)水平上，每个组的微生物

群组成分类不同(图 4A–4B)，同一组中的样本

聚在一起。细菌水平上 PC1 轴和 PC2 轴对结果

的解释度分别为 80.34%和 12.29%；真菌水平上

PC1 轴和 PC2 轴对结果的解释度分别为 69.75%
和 18.81%。此外，偏最小二乘法判别分析(partial 
least squares discriminant analysis, PLS-DA)结果

表明，自然制曲速成永川豆豉与米曲霉制曲速成

永川豆豉明显区分并聚成 2 个类群，说明自然制

曲速成永川豆豉与米曲霉制曲速成永川豆豉菌

群组成具有显著差异。另外，通过 PLS-DA 分

析中的样本点分布的离散情况也可以看出，后

发酵不同时间点菌群组成具有差异(图 4C–4D)。 
 

 
 
图 4  两种速成永川豆豉后发酵期间微生物组成的 β 多样性 PCA 和 PLS-DA 微生物群落评分分析 
Figure 4  Analysis of beta diversity PCA and PLS-DA microbial community scores of microbial 
composition during post-fermentation of two types of rapid Yongchuan Douchi. A: Beta diversity PCA of 
microbial composition at the bacterial level during post-fermentation. B: Beta diversity PCA of microbial 
composition at the fungal level during post-fermentation. C: PLS-DA microbial community score map at the 
bacterial level during post-fermentation. D: PLS-DA microbial community score map at the fungal level 
during post-fermentation. 
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2.6  两种速成永川豆豉后发酵过程微生物

群落动态变化 
在细菌水平上(图 5A)，自然制曲速成永川

豆豉在后发酵初期主要由芽孢杆菌属、假单胞

菌属、肠杆菌属、肠球菌属、葡萄球菌属占据

主导地位，其丰度分别为 26.19%、11.83%、

9.23%、7.83%和 7.57%。随着后发酵的进行，

肠杆菌属和假单胞菌属丰度先下降再上升，肠

杆菌属第 20 天最大丰度为 12.75%，假单胞菌

属第 15 天最大丰度为 40.43%。后发酵后期以

芽孢杆菌属为主，最大丰度值达到 80.21%。其

次是假单胞菌属，丰度为 5.10%。米曲霉制曲

速成永川豆豉在后发酵初期主要由魏斯氏菌

属、棒状杆菌属和葡萄球菌属占据主导地位，

丰度分别为 38.35%、15.62%和 33.99%。随着

后发酵的进行，葡萄球菌属和魏斯氏菌属丰度

逐渐下降，棒状杆菌属丰度先上升后逐渐下降，

第 10 天时最高丰度值为 43.80%。后发酵后期

主要由芽孢杆菌属绝对主导，其丰度值高达

93.56%，芽孢杆菌属是米曲霉制曲速成永川豆

豉后发酵后期占据绝对优势的菌株，其次是棒

状杆菌属。米曲霉速成永川豆豉细菌菌群结构

和阳江米曲霉型豆豉的后发酵细菌菌群结构具

有一定相似性[15]。从细菌菌群丰度变化可知，  
2 种速成永川豆豉后发酵初期产酸乳酸菌种类

较多，丰度较高。但随着后发酵的进行，有机

酸的不断积累，其丰度逐渐降低。自然制曲速

成永川豆豉中魏氏菌属、葡萄球菌属、肠球菌

属、明串珠菌属和肠杆菌属等的相对丰度分别

从 6.27%、7.57%、7.83%、4.91%和 3.72%下降

到 0.56%、1.19%、0.74%、1.52%和 0.52%。米

曲霉制曲速成永川豆豉中魏氏菌属、葡萄球菌

属和乳酸菌属等的相对丰度分别从 38.35%、

33.99%和 4.39%下降到 0.38%、0.60%和 0.10%。

这也解释了为什么后发酵后期 2 种速成永川豆

豉的可滴定酸度趋于稳定，不再增加。 
在真菌水平上(图 5B)，自然制曲速成永川

豆豉在后发酵前期主要由青霉属、曲霉属、毛

霉菌属和维克霉属(Wickerhamomyces)占据主导

地位，丰度分别为 57.39%、30.23%、4.80%和

3.93%。随着后发酵的进行，曲霉属和青霉属丰

度值逐渐下降，曲霉属丰度下降到 2.16%，青

霉属丰度下降到 25.71%。维克霉菌属和德巴利

酵母属(Debaryomyces)丰度值逐渐上升，第 30 天

最大丰度分别上升到 54.51%和 9.20%。后发酵

后期主要由维克霉属和青霉属占据主导地位，

其丰度值分别为 54.51%和 25.71%。米曲霉制

曲速成永川豆豉在后发酵过程主要由曲霉属

和念珠菌属占据绝对主导地位，曲霉属和念珠

菌属最大丰度值分别可达 96.85%和 53.29%。

后发酵后期青霉属丰度开始逐渐升高，第 30 天

时最高丰度值达到 12.94%。米曲霉制曲速成永

川豆豉后发酵过程中也有少量的德巴利酵母

属参与。因此，曲霉属是曲霉型豆豉后发酵过

程中占绝对优势的真菌菌株，其次是念珠菌属

(Candida)。 

2.7  两种速成永川豆豉微生物群差异性分析 
采用组间差异检验分析不同制曲工艺条件

下速成永川豆豉后发酵过程中细菌和真菌群落

丰度的变化。分析结果显示，在后发酵的初始

和最后阶段，2 种速成永川豆豉之间的细菌和

真菌群落存在显著差异(图 6)。在后发酵初期，

自然制曲速成永川豆豉中的细菌比例比米曲霉

制曲速成永川速成豆豉中的细菌比例分布更为

显著。米曲霉制曲速成永川豆豉中魏氏菌属、

葡萄球菌属、棒状杆菌-1 (Corynebacterium_1)、
片球菌属、乳酸菌属的比例显著高于自然制曲速

成永川豆豉(P<0.001) (图 6A)，而其他群落显著

低于自然制曲速成永川豆豉(P<0.001) (图 6A)。
就真菌而言，具有显著差异的属中，米曲霉制 
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图 5  两种速成永川豆豉后发酵第 3–30 天属水平上的微生物组成 
Figure 5  Microbial composition at the genus level from the 3rd to the 30th day of post-fermentation of two 
rapid Yongchuan Douchi. A: Bacteria. B: Fungi. 
 
曲速成永川豆豉中曲霉属、念珠菌属和季也蒙酵

母(Meyerozyma)的比例显著高于自然制曲速成永

川豆豉(P<0.001) (图 6B)，其他微生物数量均显著

低于自然制曲速成永川豆豉(P<0.001) (图 6B)。 
在后发酵最后阶段，细菌水平上，米曲霉

制曲速成永川豆豉中芽孢杆菌属、鞘氨醇杆菌

属(Sphingobacterium)的比例显著高于自然制曲

速成永川豆豉(P<0.001) (图 6C)，其他菌属均显著

低于自然制曲速成永川豆豉(P<0.001) (图 6C)。
后发酵后期真菌的差异分析表明，自然制曲速成

永川豆豉中的威克汉姆酵母(Wickerhamomyces)、
青霉属、德巴利氏酵母属、毛霉菌属、枝顶孢

霉属(Acremonium)明显高于米曲霉制曲速成永

川豆豉，其他具有显著差异的属在米曲霉制曲 
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图 6  两种速成永川豆豉后发酵微生物群落差异分析 
Figure 6  Analysis on the difference of microbial communities in post-fermentation of two kinds of rapid 
Yongchuan Douchi. A: Analysis of bacterial community differences in the initial stage of post-fermentation 
(day 3). B: Analysis of fungal community differences in the initial stage of post-fermentation (day 3). C: 
Analysis of bacterial community differences at the end of post-fermentation (day 30). D: Analysis of bacterial 
community differences at the end of post-fermentation (day 30). 
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速成永川豆豉中显著高于自然制曲速成永川豆

豉(P<0.001) (图 6D)。显著性差异分析结果表

明，自然制曲速成永川豆豉的微生物种类显著

高于米曲霉制曲速成永川豆豉。这说明自然制曲

速成永川豆豉的微生物群落较为丰富，与图 3
的分析结果一致。 

采用线性判别分析[line discriminant analysis 
(LDA) effect size, LEfSe]分析以确定自然制曲

速成永川豆豉和米曲霉制曲速成永川豆豉中具

有统计学意义的微生物群(图 7)。显著富集的细

菌类群用对应的节点表示，共有 36 个细菌和

36 个真菌进化枝存在显著性差异，LDA 得分为

3.0 (图 7A–7B)。在自然制曲速成永川豆豉和米

曲霉制曲速成永川豆豉中分别有 29 个和 7 个优

势细菌属，30 个和 6 个优势真菌属。总体水平

分析表明，自然制曲速成永川豆豉和米曲霉制

曲速成永川豆豉之间细菌水平上共有 71 个

OTU 存在显著性差异(图 7C)，其中，米曲霉制

曲速成永川豆豉中有 12 个 OTU 相对于对自然

制曲速成永川豆豉显示出明显的差异，包括棒

状杆菌、微小杆菌(Exiguobacterium)、芽孢杆菌、

微球菌 (Micrococcaceae)等。真菌水平上共有

36 个 OTU 存在显著性差异(图 7D)，米曲霉制

曲速成永川豆豉中有 6 个 OTU 相对于自然制曲

速成永川豆豉显示出明显的差异，包括曲霉属、

假丝酵母属、未分类的酵母菌、季也蒙酵母和

德巴酵母科(Debaryomycetaceae)。LEfSe 分析表

明，在细菌和真菌水平上，自然制曲速成永川

豆豉优势菌属高于米曲霉制曲速成永川豆豉。 

3  讨论 
豆豉生产过程中，制曲工艺对后发酵过程

有着显著性的影响，后发酵是豆豉品质形成的

一个重要过程。可滴定酸度是豆豉的一个重要

理化指标，对产品质量有显着影响。后发酵前

期，微生物分泌大量的脂肪酶和淀粉酶，将大

豆中的脂肪和碳水化合物分解成脂肪酸和有机

酸，使得豆豉中的可滴定酸度迅速增加[16]。但

随着发酵酸度的不断积累，乳酸菌等厌氧菌的

生长受到抑制，酸度增加缓慢。成品豆豉中自

然制曲和米曲霉制曲的可滴定酸度含量分别为

(16.87±1.27) mg/g 和(16.08±0.09) mg/g，大于

15.00 mg/g，小于 25.00 mg/g，符合国家标准。

氨基酸态氮的含量变化与可滴定酸度相似，后

发酵前期，在蛋白酶等多种微生物分泌酶的作

用下，蛋白质被分解成氨基酸、多肽等小分子

物质，因此氨基酸态氮含量不断增加。随后，

氨基酸态氮浓度的增加速度减慢，这是因为蛋

白酶等酶的活性受到总酸积累的抑制。后发酵

结束后，成品豆豉中自然制曲速成永川豆豉的

氨基酸态氮含量显著高于米曲霉制曲速成永川

豆豉，这是因为自然制曲中毛霉与其他微生物

能分泌大量高活性蛋白酶将大豆蛋白分解，有

利于氨基酸态氮的形成。因此，氨基酸态氮含

量的增加与原料中蛋白质降解有关[17]。还原糖

是发酵过程中微生物生长的能源，微生物生长

不断消耗还原糖，含量逐渐降低。由于米曲霉

是米曲霉制曲速成永川豆豉的优势真菌属，糖

化能力优于米根霉和总状毛霉[18]，后发酵结束

后，米曲霉制曲速成永川豆豉的还原糖含量显

著高于自然制曲速成永川豆豉。此外，由于米

曲霉具有较强的糖化能力，后发酵过程中米曲

霉制曲速成永川豆豉色泽变化比自然制曲速成

永川豆豉快(图 2d)，这也解释了为什么很多公

司采用曲霉发酵来缩短永川豆豉的生产时间。

但由于自然制曲微生物种类繁多以总状毛霉为

主，具有较强的蛋白酶活力，能生成更高水平

的游离氨基酸，为豆豉中美拉德反应提供原料，

促进类黑精的生成和积累[19-20]。因此，后发酵

结束后，米曲霉制曲速成永川豆豉的色泽不如 
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图 7  两种速成永川豆豉从门到属水平的微生物群落 LEfSe 分析(LDA 评分>3.0) 
Figure 7  LEfSe analysis of microbial communities of two types of rapid Yongchuan Douchi from phylum to 
genera level (LDA score>3.0). A: Bacterial LDA fraction distribution cladogram. B: Fungal LDA fraction 
distribution cladogram. C: Bacterial LDA score distribution histogram. D: Fungal LDA score distribution 
histogram. 
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自然制曲速成永川豆豉黝黑。在类似的研究

中也得出同样的结论，天然型永川豆豉和人

工型永川豆豉在传统发酵条件下后发酵，发

酵结束后，与人工型永川豆豉相比，天然型永

川豆的颜色较深，香气更浓，风味更好，符

合消费者偏好 [12]。 
豆豉产品的独特特性与微生物结构和活性

有关，微生物对豆豉发酵过程中的理化性质和

生物学变化起着重要作用。微生物分析表明，

芽孢杆菌属是 2 种速成永川豆豉后发酵过程中

的优势菌属，其丰度呈增长趋势，这是因为芽

孢杆菌不受环境的限制，能在高温和盐环境中

生存[21]。芽孢杆菌可以加速豆豉发酵，为其他

细菌提供所需的原料[22]。同时，芽孢杆菌还能

分泌高活性的蛋白酶、豆豉纤溶酶等，促进发

酵大豆制品的营养物质生成，被广泛地应用于

豆豉、豆瓣酱和腐乳中[23-24]。乳杆菌属、魏氏

菌属、葡萄球菌属以及其他微生物参与豆豉的

风味形成[25]。乳杆菌可将碳水化合物转变为乙

酸，有利于豆豉特殊风味的形成。魏氏菌属和

葡萄球菌属是豆豉后发酵前期的优势菌，可促

进豆豉风味前体物质的生成，同时为葡萄球菌

属的后续生长提高能量[21]。葡萄球菌是自然制

曲速成永川豆豉的优势菌，具有水解蛋白的能

力，在发酵过程中可提供多种氨基酸或肽[15]。

这也解释了自然制曲速成永川豆豉氨基酸态氮

含量显著高于米曲霉制曲速成永川豆豉的原

因。此外，念珠菌和季也蒙毕赤酵母在提高豆

豉口感和质量方面也发挥重要作用。有研究发

现，在曲霉型豆豉中添加季也蒙毕赤酵母和念

珠菌，可显著提高氨基酸、有机酸，以及不饱

和脂肪酸的百分比[26]。以上结果表明，微生物

对豆豉品质的贡献各不相同。自然制曲速成永

川豆豉的微生物多样性及丰富度显著高于米曲

霉制曲速成永川豆豉，这种微生物群落的差异

使得自然制曲速成永川豆豉的理化特性优于米

曲霉制曲速成永川豆豉。 

4  结论 
本研究测定了不同制曲速成永川豆豉的理

化指标，并采用高通量测序技术分析了传统自

然制曲和米曲霉制曲速成永川豆豉的菌群组成

及差异，得到以下结论： 
(1) 在理化指标方面，自然制曲速成永川豆

豉黝黑发亮，关键理化指标氨基酸态氮含量显

著高于米曲霉制曲速成永川豆豉，其含量为

(1.01±0.05) g/100 g。 
(2) 在微生物组成方面，不同制曲工艺速成

永川豆豉的微生物群结构组成差异显著，与米

曲霉制曲速成永川豆豉相比，自然制曲速成永

川豆豉菌群结构复杂，具有较高的物种多样性

及群落丰富度。 
综上所述，自然制曲速成永川豆豉产品品

质优于米曲霉制曲速成永川豆豉，自然制曲能

提高速成永川豆豉产品的风味品质。 
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