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摘  要：液质发酵食品发酵过程中微生物组成复杂，复杂的微生物发酵体系会影响微生物的生长和

代谢，继而改变微生物的群落结构与功能，最终影响液质发酵食品的品质。乳酸菌在食品发酵中对

形成风味物质、提高营养价值、抑制腐败菌生长具有重要的作用。本文主要对近年来食醋、酱油和

饮料酒等液质发酵食品中微生物群落及与乳酸菌间相互作用关系进行综述，了解液质发酵食品在发

酵过程中微生物群落结构和群落中乳酸菌与其他微生物的相互作用类型，探讨乳酸菌在发酵过程中

的功能以及乳酸菌与其他微生物之间的相互作用机制。 
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Abstract: The composition of microorganisms is complex in the fermentation process of liquid fermented 
foods. The complex microbial fermentation system can affect the growth and metabolism of 
microorganisms, then change the microbial community structure and function, and ultimately affect the 
quality of liquid fermented foods. Lactic acid bacteria play an important role in the formation of flavor 
substances, improve nutritional value, and inhibit the growth of spoilage bacteria in food fermentation. 
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This article mainly reviews microbial community structure and the interaction between lactic acid bacteria 
and other microorganisms in liquid fermented foods such as vinegar, soy sauce and beverage wine in 
recent years. To understand microbial community structure and the type of interaction between lactic acid 
bacteria and other microorganisms in the fermentation process of liquid fermented food, explore the 
function of lactic acid bacteria in the fermentation process and the interaction mechanism between lactic 
acid bacteria and other microorganisms. 

Keywords: liquid fermented food, microbial community structure, lactic acid bacteria, interaction, 
mechanism of action 
 
 

液质发酵食品是一类呈液体状态发酵食品的

统称，主要包括食醋、酱油等液体调味品以及白

酒、葡萄酒等饮料酒等[1]。其传统的酿造环境开放

度高，通常采用自然接种的固态或半固态发酵工

艺，或者部分原料不经灭菌处理直接使用生料[2]。

因此，在粗放的酿造环境中，复杂多样的微生物

以原料为基质，将原料中的淀粉、脂肪和蛋白质

等大分子物质分解、转化成相应的小分子物质供

自身生长代谢，发酵过程中微生物群落结构不断

演替，促使发酵连续进行[3-4]。在微生物群落演替

中，微生物之间的相互作用十分复杂，影响着乳

酸菌和其他微生物的结构组成和发酵过程中化合

物的组成与变化。 

乳酸菌是酿造食品自然发酵中重要的功能

菌，是一类利用碳水化合物代谢主要产生乳酸的

革兰氏阳性细菌的统称，广泛存在于液质发酵食

品体系中。乳杆菌属(Lactobacillus)、魏斯氏菌属

(Weissella)和片球菌属(Pediococcus)是液质发酵食

品在发酵过程中的主要乳酸菌群[5-6]。乳酸菌具有

营养和益生功能，能代谢原料的化学成分，有益

于消化吸收、改善风味和口感及提高营养价值[7]；

能产生各种醛类、酯类、醇类和酮类等低阈值挥

发性化合物，增加食品风味[8]；能拮抗杂菌、降解

有害物质，提高食品安全性并延长保藏期[9-10]；能

降低胆固醇、抗肿瘤、提高免疫力、预防衰老及

缓解乳糖不耐症等[11]。乳酸菌在发酵过程中主要

产乳酸，有 2 条乳酸代谢途径(图 1)[12-13]：(1) 同型

乳酸发酵途径。以葡萄糖为底物通过糖酵解途径

(Embden-Meyerhof Pathway，EMP)降解为丙 

酮酸，然后在乳酸脱氢酶催化下还原生成乳酸。 

(2) 异型乳酸发酵途径。葡萄糖经戊糖磷酸途径

(Hexose Monophosphate Pathway，HMP)发酵后除

主要产生乳酸外，还产生乙醇、乙酸和 CO2 等多

种 代 谢 产 物 ， 赋 予 发 酵 食 品 特 有 的 口 味 和 香    

味[14]。此外，乳酸菌也能产生一些类似细菌素等

拮抗性代谢产物，对其他乳酸菌、食物腐败菌和

食源性致病菌具有广泛的抑制作用[15]。Cizeikiene

等[16]实验发现乳酸菌的代谢产物不同程度地抑制

了 小 麦 面 包 中 芽 孢 杆 菌 (Bacillus) 、 假 单 胞 菌

(Pseudomonas)、李斯特菌(Listeria)和大肠杆菌属

(Escherichia genera)等致病菌的生长。 

本文对液质发酵食品微生物群落结构及群落

中乳酸菌与其他微生物间的相互作用进行综述，

探讨乳酸菌在液质发酵食品发酵过程中的功能和

作用机制。 

1  液质发酵食品中微生物群落多样性及演
替规律 

食品发酵需要多种微生物菌群协调作用完

成，微生物利用发酵原料中的营养物质可以自发

地富集，通过与微生物和发酵环境间的相互作

用，长期驯化逐步形成一个持续变化又相对稳定

的微生物群落结构[17]。同时群落中微生物也会随

着发酵工艺、营养基质和发酵环境的变化而对自

身进行调控[18]。研究发现，发酵微生物群落具有

微生物种类繁多、功能多样、微生物间相互作用

复杂的基本特征[19]。 
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图 1  乳酸菌乳酸代谢途径 
Figure 1  Metabolic pathway for lactic acid of lactic acid bacteria 

 
液质发酵食品(食醋、酱油、饮料酒等)是传统

发酵食品的重要组成部分[3]，在其发酵体系中微生

物种类多样(表 1)。 

对传统发酵食品微生物结构的深入研究，有

助于阐明发酵食品微生物间的相互作用方式和机

理，认清微生物菌群代谢功能，提高产率，改善

传统发酵食品风味和保障发酵食品安全。近年

来，对发酵食品中微生物菌群的种类、丰度及其

演替规律研究较多。Yang 等[27]在发酵豆豉中分离

出 20 个细菌属，其中，葡萄球菌属(Staphylococcus)

和魏斯氏菌属(Weissella)为优势属；观察葡萄球菌

属和魏斯氏菌属丰度变化趋势，发现 2 个菌种之间

存在种间竞争。Edalati 等[28]发现魏斯氏菌属代谢

产生有机酸和细菌素会抑制葡萄球菌属的生长。

张娇娇等[29]研究红曲米醋制曲的 4 个阶段的微生

物，发现子囊菌门在丰度上一直占优势且大致呈 
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表 1  液质发酵食品中主要的发酵微生物 
Table 1  The main fermenting microorganism in liquid fermented food 

液质发酵食品 

Liquid fermented 
food 

主要微生物 

Main microorganisms 

参考文献 

References 

酱油 

Soy sauce 

Mold: Aspergillus 
Yeast: Zygosaccharomyces rouxii, Toruiopsis, Candida 
Bacteria: Bacillus, Staphylococcus, Micrococcus, Lactobacillus, Tetragenococcus 

[20-21] 

食醋 

Vinegar 

Mold: Aspergillus, Rhizopus, Paecilomyces, Mucor 
Yeast: Saccharomyces cerevisiae, Pichia anomala 
Bacteria: Lactobacillus, Acetobacter 

[22] 

白酒 

Baijiu 

Mold: Rhizopus, Paecilomyces, Aspergillus, Mucor 
Yeast: Saccharomyces cerevisiae, Zygosaccharomyces bailii, Schizosaccharomyces pombe 
Bacteria: Lactobacillus, Weissella, Pediococcus, Bacillus, Clostridium 
Archaea: Methanobrevibacter, Methanobacterium 

[23] 

黄酒 

Huangjiu 

Mold: Aspergillus, Rhizopus 
Yeast: Saccharomyces, Candida, Cryptococcus 
Bacteria: Bacillus, Lactobacillus 

[24-25] 

葡萄酒 

Wine 

Yeast: Saccharomyces, Pichia, Candida, Hanseniaspora, Schizosaccharomyces, Dekkera, 
Metschnikowia, Issatchenkia, Saccharomycodes, Zygosaccharomyces 
Bacteria: Oenococcus, Latobacillus, Leuconostoc, Pediococcus 

[26] 

 
先降后增的趋势；受曲中营养物质、pH 和乙醇等

影响，在不同制曲时期优势属会发生改变。微生

物群落在发生演替时会伴随着微生物功能性的转

变。Song 等[30]分析了酱香型白酒发酵体系中酵母

属和乳酸菌属的微生物丙酮酸代谢途径，结果表

明丙酮酸在酵母和乳酸菌中分为 2 个阶段代谢产

生风味成分，揭示酱香型白酒在不同发酵阶段裂

殖 酵 母 属 (Schizosaccharomyce) 与 乳 酸 杆 菌 属

(Lactobacillus)会进行功能性转换，促使风味成分

由醇类向酸类转化。 

2  液质发酵食品群落中乳酸菌与其他微生
物间相互作用 

2.1  发酵过程中微生物间相互作用 

液质发酵食品中，微生物间相互作用不仅影

响了自身的功能特性，还改变了整个发酵体系内

微生物的种类构成和功能[31]。微生物相互作用的

机理知识可以更好地调控发酵过程的参数，优化

食品发酵过程的控制，最终有利于发酵食品品质

和安全性的稳定与提高[32]。 

2.1.1  发酵过程中微生物间相互作用的类型 

微生物是一种结构简单的有机体，但却具有

社会属性。在食品发酵过程中，微生物不仅与发

酵环境存在复杂的感应反馈关系，而且不同微生

物个体间也有着较为复杂的作用关系。这些复杂

的微生物间相互作用关系可能是正相关作用、负

相关作用或者是无影响等。微生物间的相互作用

关系复杂多样，根据微生物作用方式可大致分为

通过直接接触的直接相互作用，以及通过引起环

境物理化学性质发生变化而触发其他微生物反应

的间接相互作用[33]。多数研究中将微生物间的相

互作用主要分为 5 种类型：互利共生(+/+)、偏利

共 生 (+/0) 、 寄 生 (+/−) 、 偏 害 共 生 (−/0) 、 竞      

争(−/−)[33-34]，如表 2 所示。 

除了上述微生物之间存在的相互作用类型，

微 生 物 在 群 体 水 平 上 会 产 生 群 体 感 应 (Quorum 

Sensing， QS)实 现微 生物细 胞与细胞之 间的交

流。通过化学信号的积累，感知附近种群密度

和物种复杂性的变化，然后协调集体行为 [41]，

即 群 体 中 的 微 生 物 通 过 群 体 感 应 系 统 传 递 信

息，形成种内或种间相互作用。Almeida 等[42]在

可可豆自然发酵的细菌菌群中发现存在预想的

群体感应现象，发现表明群体感应能在发酵的

不同时间点调节细菌数量，以维持长时间内细

菌的丰度优势。 
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表 2  发酵食品中微生物间的相互作用 
Table 2  Interactions between microorganisms in fermented food 

相互作用类型 

Type of interaction 

定义 

Definition 

举例 

Examples 

参考文献 

References

互利共生 

Mutualistic symbiosis 

不同微生物在共生的过程中均从

对方受益 

Different organisms benefit from 
each other in the process of 
symbiosis 

Stadie 等研究水开菲尔酵母菌和乳酸菌之间的协同作

用，发现在水开菲尔培养基中酵母和乳酸菌的共培养

显著提高了两种菌群数量  

Stadie et al. studied the synergistic effects of water kefir 
yeasts and lactobacilli and found that co-cultivation of 
yeasts and lactobacilli in water kefir medium significantly 
increased cell yield of all interaction partners 

[35] 

偏利共生 

Commensalistic 
symbiosis 

两种微生物在共生时，一种微生物

从二者的相互作用中受益，而另一

微生物不受影响 

In symbiosis, one microbe benefits 
from the interaction, while the other 
is unaffected 

乳酪发酵中嗜热链球菌为保加利亚乳杆菌提供自身不

能合成的氨基酸、甲酸、叶酸以及吡啶等物质 

During cheese fermentation, Streptococcus thermophilus 
provides Lactobacillus bulgaricus with non-synthetic 
amino acids, formic acid, folic acid and pyridine 

[36-37] 

寄生 

Parasitism 

两种微生物共生时，一种微生物受

益，而另一种微生物受害，后者为

前者提供生长所需营养物质及生

存空间 

When two organisms live 
symbiotically, one benefits and the 
other suffers, providing nutrients 
and space for the former to grow 

噬菌体通过感染乳酸菌寄生于乳酸菌中，乳酸菌噬菌

体会破坏乳制品生产中发酵剂的天然能力，是工业乳

制品生产中的一大威胁 

The bacteriophage parasitizes the lactic acid bacteria 
through the infection of lactic acid bacteria. The 
bacteriophage of lactic acid bacteria will destroy the 
natural ability of the starter in the production of dairy 
products 

[38] 

偏害共生 

Amensalistic 
symbiosis 

两种微生物共生时，一种微生物对

另一微生物有害，而自身不受影响

When two organisms live in 
symbiosis, one is harmful to the 
other without affecting itself 

乳酸乳球菌产生的尼生素可抑制李斯特菌或其他乳酸

菌的生长 

Niacin produced by Lactococcus lactis can inhibit the 
growth of Listeria or other lactic acid bacteria 

[39] 

竞争 

Competition 

两种微生物在同一环境中，对营养

物质、溶氧、空间和其他要求的物

质相互竞争，相互受到不利影响 

The two microorganisms compete 
and are adversely affected by each 
other in the same environment for 
nutrients, dissolved oxygen, space 
and other required substances 

在一些食品的发酵过程中，如奶酪中微生物相互争夺

氮源和红酒中微生物相互争夺硫胺素等 

In the fermentation process of some foods, for example, 
microorganisms in cheese compete for nitrogen sources, 
and microorganisms in red wine compete for thiamine 

[40] 

 
2.1.2  发酵食品中微生物间相互作用的机制 

通过传统的共培养实验和当前的组学技术，

可以在快速判定发酵体系中微生物间相互作用类

型的基础上，更深入地认识群体微生物间复杂的

相互作用机制[31]。在食品发酵体系中，微生物与

其周围的其他微生物之间存在着多种多样的相互

作用关系来影响彼此的生长和代谢。根据目前国

内外微生物间相互作用的研究结果，发酵食品中

微生物间相互作用机制有以下几种： 

(1) 营养竞争机制 

乳酸菌与其他微生物间的相互作用可归因于对

营养物质的非特异性竞争。这些营养物质是发酵体

系中微生物生长所需要的，乳酸菌与其他微生物之

间争夺环境中自身需要的营养物质来扩大菌群数

量。优势菌群会消耗其他微生物菌群用于生长的基

质，从而抑制它们的生长。当生长环境中营养物质
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全部耗尽，这场营养竞争随之结束，所有微生物在

其中的生长也会停止。Mellefont 等[43]研究表明，

利 用 Saccharomyces cerevisiae 和 Metschnikowia 

pulcherrima 或 Hanseniaspora vinae 进行的混合共发

酵，发现微生物间存在明显的营养竞争。 

(2) 代谢产物作用机制 

发酵微生物在生产过程中能代谢产生一些分

泌物，通过这些代谢产物对发酵体系中其他微生

物产生协同或拮抗作用。研究表明，乳酸菌与酵

母菌之间存在着代谢产物互补机制，Rosa 等[44]总

结了开菲尔酒中微生物复杂的共生关系，在这种

关系中酵母菌产生维生素、氨基酸和其他对细菌

很重要的基本生长因子。同样，细菌的代谢产物

也被用作酵母的能量来源。Adesulu-Dahunsi 等[45]

综述了乳酸菌和酵母之间的相互协同作用，指出

发酵食品中酵母菌的生长受到乳酸菌代谢乳酸所

造成的酸化环境的促进，酵母菌可以为乳酸菌提

供生长因子，如维生素和可溶性氮化合物，所以

酵母菌的存在也刺激了乳酸菌的生长。与协同作

用相反，在发酵过程中乳酸菌和酵母菌也能通过

代谢产生一些拮抗类分泌物，相互间产生拮抗作

用。在乳酸菌和酵母菌混合培养体系中，乳酸菌

的生长会受到溶脂酵母代谢生成的脂肪酸的影

响，而乳酸菌的代谢产物乳酸、4-羟基-苯乳酸、

环肽会抑制酵母菌的生长[46]。 

(3) 信号分子形成机制 

在发酵过程中微生物菌群会产生一种在群体

水平上的相互作用——群体感应。乳酸菌群体感

应 系 统 通 过 感 知 细 胞 密 度 来 调节特定的基因表

达[47]，最终调控乳酸菌多种重要的生理功能，如

调控乳酸菌生物膜的形成[48]、酸胁迫应答[49]、抗

菌肽和胞外酶的合成[50-51]。微生物自身会分泌被

称为信号分子的胞外小分子，信号分子可以穿出

和进入细胞，并在环境中积累。随着微生物菌体

密度的增大，信号分子在环境中的浓度也增加，

当这些信号分子在微生物生长环境中积累到一定

的浓度，并且在细胞内的积累也超过一定的阈值

时，就会被特异受体识别，启动某些特定基因的

表达，相关的蛋白合成上升，因此形成了种内或

种间的相互作用，达到对自身或其他微生物的协

同或抑制作用[52]。目前报道中，乳酸菌的信号分

子有 AIPII、LamD、PltA、IP-TX、PlnA 和 IP-673

等[53]，酵母菌的信号分子一般为芳香醇类和萜烯

类，如法尼醇、酪醇、色醇和苯乙醇[49]。 

(4) 发酵环境胁迫机制 

食品发酵过程中发酵微生物会受到乙醇浓

度、pH、温度和渗透压等发酵环境的胁迫，并导

致生长速度和存活率的下降 [54]。在酒精发酵阶

段，酵母菌的代谢产物乙醇会对同一发酵环境中

的乳酸菌产生乙醇胁迫，乙醇使细胞膜的流动性

增加，导致辅因子的泄漏和膜电位的损失；不仅

如此，乙醇也使膜内蛋白质和细胞质变性，对乳

酸菌新陈代谢产生不利影响，抑制其生长[55]。乳

酸菌则通过代谢产生乳酸等有机酸扰动环境 pH，

造成酸胁迫[56]。pH 会影响发酵环境中营养物质的

解离、微生物细胞膜的生理功能及通透性[57-58]，

致使发酵过程中微生物对营养物质的吸收和代谢

物分泌能力降低，以及细胞内对酸敏感的代谢关

键酶和 DNA 等生物大分子受损[59]，最终使环境

中微生物的生长代谢受抑制。Deng 等[60]研究苦毕

赤酵母和酿酒酵母对乳酸胁迫的协同响应中发

现，乳酸可以穿透细胞膜，通过简单扩散进入细

胞质，然后水解释放出质子和乳酸离子，这些离

子不能穿过细胞膜，因此在细胞内积累，使细胞

内 pH 发生改变和破坏细胞质阴离子池，影响嘌呤

碱基的完整性，导致细胞中关键酶发生变性，从

而抑制白酒发酵过程中酵母菌的生长代谢。发酵

体系中各种微生物的生长代谢物逐渐积累形成的

高渗环境会对乳酸菌和其他微生物造成盐胁迫，

引起胞内水分外流，细胞缩水使得细胞膜结构受

损，无法维持正常的细胞形态，最终造成发酵环

境中微生物的失活[61]。 
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2.2  食醋中乳酸菌与其他微生物 

2.2.1  乳酸菌对食醋发酵的影响 

食醋主要有以谷物为原料多菌固态或液态混

合酿造的谷物醋，如中国四大名醋山西老陈醋、

镇江香醋、福建永春老醋和四川保宁麸醋，以及

日本的米醋、西方国家的麦芽醋等，还有以水果

为主要原料经纯种液态深层发酵所得的果醋[62]。

食醋发酵过程中微生物相互作用，各种微生物提

供了大量的酶来合成风味和功能物质，如有机

酸、氨基酸和挥发性成分等，影响食醋的风味和

功能[63]。发酵体系中，酵母菌将可发酵糖厌氧转

化 为 乙 醇 ， 然 后 由 醋 酸 菌 将 乙 醇 氧 化 生 成 醋   

酸 [64]，而乳酸菌代谢产生适量的乳酸来平衡醋

酸，柔和食醋酸感，同时也丰富了食醋的风味成

分[65]。李岩等[66]研究表明，巴氏醋杆菌、瑞士乳

杆菌和干酪乳杆菌在接种量为 3.0%、5.0%和 5.0%

的发酵条件下获得的葡萄醋品质最好；混合微生

物发酵会产生醋酸、苹果酸、乳酸、柠檬酸等多

种有机酸，赋予葡萄醋丰富的口感。 

2.2.2  食醋发酵微生物群落中乳酸菌与其他微生

物间的相互作用 

食醋发酵主要是以酵母菌和曲霉这些真菌为

主、以乳酸菌和醋酸菌为优势的细菌相互协同作

用的过程[67]，但食醋酿造微生物间的共生作用会

受体系中营养物质和氧气的影响。乳酸菌的生长

通常需要氨基酸、不饱和脂肪酸和维生素等各种

营养物质，共生时酵母菌和曲霉可以为乳酸菌提

供其所需要的营养物质；乳酸菌和酵母菌为厌氧

菌，但曲霉和醋酸菌必须在有氧环境中才能生

长，因此曲霉和醋酸菌在生长过程中可以消耗共

生体系中的氧气，为乳酸菌提供有利的生长环  

境[68]。由此可看出，在食醋酿造中酵母菌、曲霉

和醋酸菌的存在可以促进乳酸菌的生长繁殖。食

醋发酵通常都有酒精发酵和醋酸发酵 2 个阶段[69]，

在醋酸发酵阶段，好氧微生物会在发酵液表面的

有氧环境中形成生物膜，产生一个有利于乳酸菌

和酵母菌生长的无氧环境 [68]。Furukawa 等 [68,70] 

发 现 ， 从 福 山 壶 食 醋 酿 造 样 品 中 分 离 出 的       

L. plantarum ML11-11 和 Saccharomyces cerevisiae

通过细胞与细胞之间直接接触，它们在静态共培

养中形成了一个混合菌种生物膜，同时，研究还

发现酿造样品中分离出的巴氏醋酸杆菌与乳酸菌

菌株混合培养后都形成了生物膜，并且生物膜的

形成还受乳酸的诱导。牟俊[18]研究发现，在山西

老陈醋醋酸发酵阶段醋酸菌与乳酸菌共生中，醋

酸菌代谢生成的高浓度乙酸可以抑制乳酸菌的糖

代谢等途径，从而对其生长和代谢产生很强的抑

制作用。然而乳酸菌的代谢产物利于醋酸菌与细

胞呼吸和能量代谢相关的硫代谢途径，促进醋酸

菌的生长繁殖。 

2.3  酱油中乳酸菌与其他微生物 

2.3.1  乳酸菌对酱油发酵的影响 

酱油酿造是微生物产生各种酶分解原料中的

营养物质来生长繁殖的一个过程。各种微生物相

互作用，为酱油的色、香、味、体做出贡献[71]。

在酱醪发酵阶段，主要的微生物群落为耐盐的乳

酸菌和酵母菌，乳酸菌产生乳酸，降低了环境中

的 pH 值，较低的 pH 值为嗜酸酵母菌，如鲁式接

合酵母、假丝酵母、球拟酵母提供了一个合适的

生长环境[72]，这些酵母菌又能通过产生乙醇和挥

发性风味化合物提高酱油的质量[73]。Guo 等[74]研

究皮脂葡萄球菌(Staphylococcus piscifermentans)和

耐盐酵母共生发酵酱油，结果表明共接种后微生

物相互作用使 Zygosaccharomyces 和 Pichia 丰度增

加，Pediococcus、Weissella 和 Streptococcus 等细菌

减少，最终使得生物胺产量降低及醇类、醛类、

酚类和酯类等挥发性化合物增加，提高了高氨基

酸氮酱油的品质。 

2.3.2  酱油发酵微生物群落中乳酸菌与其他微生

物间的相互作用 

酱油在酿造过程中形成了一个由真菌、酵母

菌和细菌组成的复杂的微生物群落，酱油酿造有

两步发酵过程，即固态发酵和盐水发酵 [75]。其

中，细菌主要是乳酸菌(如魏斯氏菌和嗜盐四联球



赵皓静等: 液质发酵食品中微生物群落及与乳酸菌间相互作用研究进展 967 

 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

菌)、芽孢杆菌和葡萄球菌，真菌主要包括酵母菌

(如鲁氏接合酵母和假丝酵母)、米曲霉等[76]。嗜盐

四联球菌(T. halophilus)和鲁氏接合酵母(Z. rouxii)

在酱油盐水发酵阶段微生物中占主导地位[77]。多

种微生物在酱油发酵过程中共存时，会发生互惠

互利、竞争和拮抗等复杂的相互作用。 

在盐水发酵开始阶段，发酵体系中 pH 值在

6.0−7.0 左右，具有相对较高的酸碱度，这种 pH 环

境有利于 T. halophilus 的生长。但 T. halophilus 的

生长繁殖导致有机酸的产生和酱醪酸化，当 pH 值

降至 5.0 以下时，T. halophilus 的生长会受到抑制，

但却适合 Z. rouxii 的生长和代谢[75]。酱油发酵中

乳酸菌对其他微生物间的抑制作用可通过产生抑

制物的作用机制来介导，魏斯氏菌通过核糖体合

成机制产生一类具有抑菌活性的多肽或前体多肽

(如Ⅱ型细菌素)，抑制腐败微生物和致病菌的生

长[78]。Noda 等[79-80]证明 T. halophilus 嗜盐乳杆菌

产生的乙酸和乳酸能够抑制 Z. rouxii 和易变球拟酵

母(Torulopsis versatilis)的生长，还提出在相同的

pH 值下，乙酸比乳酸具有更高的抑制活性，而且

随着 pH 值的降低抑制活性显著增高。此外，

Kusumegi 等[81]的一项研究表明，乙酸可以通过抑

制 Z. rouxii R-1 的呼吸活性和细胞色素的形成来抑

制其生长。 

2.4  饮料酒中乳酸菌与其他微生物 

2.4.1  乳酸菌对饮料酒发酵的影响 

在 我 国 现 行 的 饮 料 酒 分 类 标 准 GB/T 

17204-2008[82]中，将饮料酒定义为酒精度在 0.5% 

(体积分数)以上的酒精饮料，主要包括 3 类：发酵

酒、蒸馏酒和配制酒。饮料酒的生产都会涉及以

粮谷、水果、乳类等作为原料经多种微生物群落

联合进行复杂发酵的过程，微生物的相互作用对

饮料酒的成分、风味和质量都有深远的影响[83]。

Liu 等[84]在研究微生物对黑莓酒发酵动力和感官性

能的影响中发现，黑莓酒发酵过程中酿酒酵母能

将糖类转化为酒精并调节一些其他的代谢物，许

多非酵母菌种与酵母相互作用使黑莓酒的成分和

感官特性发生改变。 

2.4.2  饮料酒发酵微生物群落中乳酸菌与其他微

生物间的相互作用 

酵母菌与乳酸菌共生时，酿酒酵母代谢产物

如乙醇、脂肪酸、抗菌肽和嗜杀毒素等会对其他

酵母菌和细菌产生抑制作用[85]。乙醇影响细胞膜

的通透性，通过诱导细胞膜渗透来灭活细菌，所

以大多数微生物不能耐受高浓度的乙醇 [86]。5% 

(体积比)的乙醇可以增加细胞膜的通透性，增加质

子进入细胞质中，使细菌细胞无法维持 pH 值的稳

定，从而提高了对较低 pH 值的敏感性，抑制一些

乳酸菌的生长[87]。脂肪酸有助于葡萄酒香气和风

味的形成，但含有 10−12 碳原子的游离中链脂肪酸

对乳酸菌有害，游离脂肪酸分子进入乳酸菌细胞

后，解离释放出 H+，从而改变乳酸菌跨膜质子梯

度[88]。Branco 等[89]研究抗菌肽对葡萄酒发酵微生

物的生理变化，研究表明，这些抗菌肽破坏了季

也蒙有孢汉逊酵母(H. guilliermondii)细胞质膜的完

整性，扰乱了其细胞内 pH 的稳态并导致可培养

性的丧失。此外，啤酒中酿酒酵母与乳酸菌也会

产生竞争作用，也会使乳酸菌的生长繁殖受到抑

制。Sakamoto 等 [90]曾发现在碳水化合物和氨基

酸等营养物质浓度非常低的发酵环境中，酿酒酵

母会比其他细菌或酵母菌更先消耗环境中的营养

物质。 

饮料酒发酵体系中乳酸菌为优势的细菌分

类，可以通过产生有机酸、竞争营养物质、产生

抗菌素等途径抑制其他微生物的生长[91]。刘彩霞

等[92]以高产酯酿酒酵母和 3 种同型发酵乳酸菌为研

究对象，结果表明乳酸菌对高产酯酿酒酵母的生

长和代谢有明显的抑制作用，研究认为是由于乳

酸菌与高产酯酿酒酵母共同竞争发酵液中的营养

成分，而且乳酸菌的代谢产物乳酸改变了发酵环

境，导致了酿酒酵母的数量减少；同时，一部分

乳杆菌与酿酒酵母所带电荷不同发生凝聚，促使

部分酵母菌凝聚沉结在底部，减弱了酵母菌的发

酵作用，也使其代谢物产量降低；乳酸菌能利用 
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葡萄糖进行乳酸发酵，产生乳酸和乙酸等有机

酸、H2O2、细菌素等多种具有天然抑菌活性的代

谢产物，会抑制其他微生物生长繁殖。其中，乳

酸、乙酸等有机酸和 CO2 会降低发酵环境中的 pH

值，较低的 pH 值会导致细胞酸化、破坏酶系统和

降低营养吸收 [93]，从而抑制大多数微生物的生

长。罗青春等[94]对酿酒酵母、毕赤酵母、布氏乳

杆菌和耐酸乳杆菌进行纯培养和共培养对比研究

发现，2 株乳酸菌代谢合成乳酸使环境中 pH 值下

降，抑制了毕赤酵母的生长和乙醇代谢。对于乳

酸菌分泌细菌素抑制微生物生长方面，舒梨等[95]

从浓香型窖泥中以双层琼脂扩散法筛选出了一株

具有高抑菌活性的副干酪乳杆菌株 LP16，其代谢

分泌的细菌素对大肠杆菌、枯草芽孢杆菌以及部

分乳酸菌有明显的抑制作用。 

乳酸菌与一些酿造微生物共生时也会促进相

互的生长繁殖和代谢。闫彬等[96]发现对酵母泥中

大分子物质乙醇提取后再添加到合成培养基上，

使得乳酸菌的迟滞期缩短、数量增加；与此同时，

酿酒酵母分泌的蛋白酶，可以有效地分解蛋白质，

生成氨基酸等生长因子，弥补乳杆菌只能通过代谢

乳糖进行生长而造成繁殖速度缓慢的缺陷。张艳

等[97]研究酱香型白酒发酵中 2 株主要乳酸菌对酿

造微生物的影响，发现乳酸菌通过分泌乳酸形成

弱 酸 性 培 养 环 境 ， 促 进 了 酵 母 菌 的 生 长 。

Sieuwerts 等[98]研究啤酒中乳杆菌与酵母菌共发酵

过程及之后的酿造过程，发现酿酒酵母在发酵过

程中可分泌各种营养因子如氨基酸、维生素等，

促进了乳杆菌的生长；同时，通过对氧气的消耗

在液体内部形成局部的厌氧环境，在发酵后期酵

母菌也进行无氧呼吸生成 CO2，阻碍了外界环境中

的氧气进入发酵液，为乳杆菌提供良好的生长条

件，促进乳酸菌生长繁殖。Shou 等[99]对 2 株营养

缺陷型酿酒酵母共培养，根据生长代谢情况发现

二者呈互利共生关系，相互为对方提供生长所需

要的氨基酸。 

3  展望 

微生物是液质发酵食品的发酵动力，乳酸菌

群是发酵微生物群落中的重要组成部分。在发酵

过程中，乳酸菌不是孤立存在的，它与其他微生

物间会发生各种不同的相互作用，推动着整体发

酵微生物群落结构和功能的改变，影响着液质发

酵食品最终风味的形成、营养物质的生成、口感

的改善、安全性的提升等。截至目前，对食醋、

酱油和白酒酿造过程中乳酸菌与其他微生物共生

的研究逐渐增多，在共生中乳酸菌通过代谢分泌

乳酸来影响自身或其他微生物生长的现象普遍存

在，但乳酸对乳酸菌或其他微生物的作用机理需

要进一步研究。随着现阶段分子生物技术和宏组

学技术的发展，为更深入地了解乳酸菌与其他微

生物间的相互作用提供了技术支持。本文综述了

液质发酵食品中微生物群落及与乳酸菌间相互作

用的研究进展，以期为进一步了解和研究白酒中

乳杆菌酸胁迫应答机制奠定基础。 
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