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研究报告 

红茶菌群中菌株相互作用影响菌体生长和代谢 

汪鹏辉  张慧霞  刘斌杰  杨民和* 
福建师范大学生命科学学院  福建 福州  350107 

摘  要：【背景】红茶菌是一种由细菌和酵母菌共生发酵而成的传统茶饮料。该饮料中含有多种有益

人体健康的营养物质，具有促进消化、消炎、抗菌、抗糖尿病等生理作用。这些有益的代谢物是以

醋酸菌和酵母菌为主的微生物相互作用而产生的。因此，红茶菌是一个优良的研究微生物相互作用

的体系。【目的】分析不同菌株单独培养和混合培养对菌体生长和代谢产物的影响，了解红茶菌群中

不同微生物之间的相互作用关系。【方法】利用稀释分离法获得红茶菌优势菌株，并采用形态观察和

分子生物学分析相结合鉴定菌株。设计不同的培养组合，考察菌株单独培养和混合培养对发酵液  

pH 值、酸度、还原糖和总茶多酚含量的影响。【结果】不同菌株及其组合均能在茶糖水中生长，但

生长能力存在显著差异。菌株生长能力与发酵产生还原糖的能力密切相关。葡萄糖醋酸杆菌发酵产生

有机酸的能力强，从而影响发酵液的 pH 值。菌株发酵显著提升发酵液中总多酚类化合物的含量。与

各菌株单独培养相比，3 个菌株的混合培养有利于菌群稳定，显著促进发酵液中还原糖、有机酸的

产生和 pH 值下降，一定程度上促进多酚类物质的含量。【结论】红茶菌群由多种微生物组成，菌株

之间有着复杂的相互作用关系。不同菌株之间的混合有利于形成稳定的菌群，促进有机酸、还原糖

和多酚化合物的代谢，是红茶菌饮料产生酸甜滋味和生理活性的生化基础。 
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Interaction of strains in kombucha microbial community affects 
their growth and metabolism 
WANG Penghui  ZHANG Huixia  LIU Binjie  YANG Minhe* 

College of Life Sciences, Fujian Normal University, Fuzhou, Fujian 350107, China 

Abstract: [Background] Kombucha is a traditional tea beverage fermented by a symbiotic consortium of 
bacteria and yeasts. A number of metabolites in kombucha are beneficial to human health such as 
promoting digestion, anti-inflammatory, antibacterial and anti-diabetes. The beneficial metabolites are 
mainly produced by complex microbial interactions dominated by acetic acid bacteria and yeasts. 
Therefore, kombucha is an excellent model for studying metabolic process in a symbiotic microbial 
consortium. [Objective] To study the effects of interactions among different microorganism on metabolites 
in kombucha by culturing microbial strains isolated from kombucha singly or in combination under 
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different culture conditions. [Methods] Dominant microbial strains were isolated from kombucha 
consortium by agar plate dilution method. The isolated microbes were identified by morphological 
observation and molecular biology methods. Different culture combinations were designed to investigate 
the effects of single-culture and mixed-culture on the pH value, acidity, reducing sugar and total 
polyphenol contents in fermentation broth. [Results] The isolated microbial strains grew well in tea sugar 
medium singly or in combination, but with different growth rate. The microbial growth rate was closely 
related to the fermentation ability of the tested strain to produce reducing sugar. pH value of fermentation 
broth was significantly affected by Komagataeibacter sp. strain C6, which showed a strong ability to 
produce organic acids. The fermentation process by microbes in the broth significantly increased the 
contents of total polyphenols in the fermentation broth. Compared to the single-culture, the mixed-culture 
of three strains contributed to the stability of the microbial community, and significantly promoted the 
production of reducing sugar, organic acid and decreasing of pH value, and slight increase of polyphenols 
in kombucha. [Conclusion] Kombucha is a symbiotic consortium-fermented system with complex 
interactions between bacteria and yeasts. The multi-strains co-culturing contributes to formation of the 
stable microbial communities, and also promotes the metabolism of organic acids, reducing sugars and 
polyphenols in kombucha. The symbiotic fermentation with different microbes is the biochemical basis for 
the popular kombucha drinks with flavor taste and beneficial physiological activity. 

Keywords: kombucha, microbial interaction, mixed culture, microbial growth, metabolism 
 

红茶菌(又名康普茶，Kombucha)，在我国旧

称“海宝”，是一种以茶糖水为原料，通过细菌和

酵母组成的共生菌群(Symbiotic Culture of Bacteria 

and Yeast，SCOBY)发酵而成、富含益生菌及活性

因子的传统发酵茶饮料[1-3]。参与红茶菌发酵的微

生物种类众多，主要的微生物有酵母菌、醋酸菌

和乳酸菌，但以酵母菌和醋酸菌居多[1-2,4]。现今

生产红茶菌饮料以自然发酵、家庭自制和室温静

置培养为主，微生物利用茶糖水中的白糖和茶叶

成分而生长，产生纤维素，逐渐在液体表面形成

一层明显的薄膜——生物膜(Biofilm)[2,4-5]。随着

发酵时间的延长，生物膜逐渐增厚，并伴随着产

生 CO2，在发酵液中不时冒出微小的气泡。7−15 d

后发酵完成，获得一种富含益生菌、细菌纤维

素、有机酸和茶多酚等功能成分的酸甜清爽的饮

料；红茶菌已被证实有诸多益生功效，如抗菌、

抗糖尿病、抗炎、抗高血压、抗癌、保肝、保护

肠胃等[1,4,6]。 

在世界范围流行的过程中，红茶菌发酵系统

因发酵原料、微生物类群、产地环境、发酵方式

等因素的影响，生产的红茶菌饮料不尽相同[1,5]。

红茶菌发酵系统是一个典型的微生物共生体系。

就参与发酵的微生物种群而言，采用人工分离的

方法获得了大量的菌株[7-9]，非培养的高通量测序

技术应用于红茶菌菌群分析也积累了一定的试验

数据[10-11]，让人们对红茶菌发酵系统中的核心微

生物有了大致的了解。微生物代谢方面，对发酵

原料中白糖(蔗糖)的代谢研究相对较多，了解也

比较清楚[3,5]。然而，人们对菌群中不同类型微生

物之间的相互作用关系，以及共生体系对原料中

茶叶成分的代谢和利用效率目前并不清楚。越来

越多的研究表明，微生物之间的共生和协同代谢

是提高红茶菌益生效益、风味和质量的关键。 

近年来对红茶菌的研究多集中于发酵原料[12]、

发酵工艺优化 [13-14]、验证益生功效 [1,4]和成分分 

析[15]等。对红茶菌群中菌株之间相互作用关系的

研究较少。通过了解发酵体系中优势菌株之间的

相互作用关系，应用现代工业发酵、食品微生物

核心菌群及微生态学的理论和技术，可以构建稳

定、可重复的人工混合菌剂，促进传统发酵食品

的标准化工业生产[16-18]。本研究从福建省漳州市

乡村采集到一份红茶菌样品，分离获得微生物菌

株；选取其中的 3 个优势菌株，设置菌株单独发

酵和混合发酵方式，分析不同发酵方式对发酵液
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中菌体生长和代谢产物的影响，以期为利用菌株

之间的互作关系构建人工菌群提供理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  红茶菌和培养基 

红茶菌饮料采集自福建省漳州市民间，由福

建师范大学生命科学学院陈志红博士惠赠。 

酵母菌培养基(g/L)：酵母浸膏 10.0，蛋白胨

15.0，无水葡萄糖 20.0，琼脂 20.0，蒸馏水 1 000 mL，

1×105 Pa 高压灭菌 20 min。 

醋酸菌培养基(g/L)：酵母浸膏 10.0，蛋白胨

5.0，无水葡萄糖 50.0，琼脂 20.0，蒸馏水 1 000 mL，

1×105 Pa 灭菌 20 min。冷却至 55 °C 左右，加入

2% (体积分数)无水乙醇和 165 °C 干热灭菌 2 h 的

CaCO3 10.0 g，分装、冷却后备用。 

乳酸菌培养基(g/L)：酵母浸膏 5.0，无水葡萄

糖 10.0，番茄汁 150 mL，蛋白胨 5.0，溴甲酚绿

0.03，山梨酸 1.2，CaCl2·2H2O 0.12，NaCl 0.12，

KH2PO4 0.5 ， KCl 0.12 ， MgSO4·7H2O 0.12 ，

MnSO4·4H2O 0.12，琼脂 15.0，蒸馏水 850 mL，

1×105 Pa 灭菌 20 min。 

红茶糖水培养液(g/L)：红茶 6.0，白糖 40.0，

蒸馏水 1 000 mL。 

1.2  主要试剂和仪器 

无水葡萄糖、碳酸钙、无水乙醇和氢氧化钠

均为分析纯，西陇化工股份有限公司；邻苯二甲

酸氢钾(分析纯)，天津福晨化学试剂厂；酵母浸

膏、琼脂和蛋白胨，国药集团化学试剂有限公

司；红茶茶叶和白糖，本地大型超市；Ezup 柱式

真菌基因组 DNA 抽提试剂盒(离心柱型)、引物，

生 工 生 物 工 程 ( 上 海 ) 股 份 有 限 公 司 ； EasyPure 

Bacteria Genomic DNA Kit，北京全式金生物技术

有限公司；Gel Extraction Kit，Omega 公司。 

电子天平和 pH 计，奥豪斯仪器(上海)有限公

司；紫外可见光分光光度计，北京普析通用仪器有

限公司；高速冷冻离心机，安徽中科中佳科学仪器

公司；落地高速冷冻离心机，ThermoFisher 公司；

电泳仪，北京六一生物技术有限公司；PCR 仪，

Applied Biosystems 公司；显微镜，Carl Zeiss 公司。 

1.3  红茶菌培养 

培养前将所用玻璃器皿用沸水充分荡洗。称

取 6.0 g 茶叶，加入 500 mL 开水冲泡 10−15 min

后，两层纱布过滤，去除茶渣获得红茶汤；补充

开水至 1 000 mL，加入白糖 40.0 g 充分溶解，即

得到红茶糖水。茶糖水分装至 500 mL 的广口玻璃

瓶里，每一瓶装入 300−400 mL 茶糖水，接入 10%

在 28 °C 静置培养 7 d 后的红茶菌培养液作为菌

种。之后用 2 层纱布封扎瓶口，置于 25 °C 静置培

养。该培养 7−14 d 重复 1 次，以保存红茶菌培养

物备用。 

1.4  菌株分离和纯化 

采用稀释分离法分离红茶菌中的不同微生

物。取梯度稀释后的发酵液各 100 µL 分别均匀涂

布于酵母菌培养基、醋酸菌培养基和乳酸菌培养

基平板上，置于培养箱 28 °C 培养 2−5 d。待平板

上长出菌落后，经多次纯化得到单菌落，纯化后

的菌株分别在 4 °C 冰箱保存备用。 

1.5  菌株鉴定 

选择分离比例占优势的酵母菌株 C3 和 C5 接

种于酵母菌培养基、醋酸菌菌株 C6 接种于醋酸菌

培养基，于 28 °C 恒温培养 4−5 d 后分别观察菌落

形态，测量菌体大小；菌株 C6 的菌体细胞经结晶

紫溶液染色后观察。采用显微镜分别观察菌株

C3、C5 和 C6 的菌体形态并拍照。 

按照真菌基因组 DNA 抽提试剂盒说明书提取

不同酵母菌菌株的基因组 DNA，选用真菌核糖体

基因的通用引物 ITS1 (5′-TCCGTAGGTGAACCT 

GCGG-3′)和 ITS4 (5′-TCCTCCGCTTATTGATATG 

C-3′)对真菌基因组 DNA 的 ITS 区域进行扩增[8]。

PCR 反应体系(50 μL)：2×PrimeSTAR Max Premix 

25 μL，正、反向引物(10 μmol/L)各 1 μL，基因组

DNA 1 μL，补齐无菌超纯水至 50 μL。PCR 反应

条件：95 °C 5 min；94 °C 40 s，55 °C 40 s，

72 °C 1 min，循环 30 次；72 °C 10 min。 
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按照细菌基因组 DNA 抽提试剂盒说明书步骤

提取菌株 C6 的基因组 DNA，选用原核生物 16S 

rRNA 基因通用引物 27F (5′-AGAGTTTGATCCT 

GGCTCAG-3′)和 1492R (5′-GGTTACCTTGTTACG 

ACTT-3′)对菌株 C6 的 16S rRNA 基因进行扩增[8-9]。

PCR 反应体系同上。PCR 反应条件：94 °C 3 min；

94 °C 30 s，55 °C 30 s，72 °C 1 min，循环 30 次；

72 °C 15 min。 

PCR 反应结束后，扩增产物经 1%的琼脂糖凝

胶 电 泳 检 验 扩 增 效 果 并 拍 照 。 然 后 使 用 Gel 

Extraction Kit 对 PCR 产物进行回收，并将回收的

PCR 产物送至生工生物工程(上海)股份有限公司

进行测序分析。 

测序所得序列提交至 NCBI 数据库中，获得

C3 、 C5 和 C6 的 GenBank 登 录 号 分 别 为

MT396101、MT396177 和 MT396222，与 GenBank

中已收录菌株的相应基因序列进行同源性比对，

然后利用 BioEdit 软件对相似性较高的序列进行编

辑，再通过 ClustalX 软件进行比对。运用 MEGA 

6.0 软 件 ， 酵 母 菌 以 酿 酒 酵 母 (Saccharomyces 

cerevisiae)为外群，细菌以大肠杆菌 (Escherichia 

coli) 为 外 群 ， 采 用 邻 接 法 (Neighbor-Joining 

Method)构建菌株系统发育树，确定待鉴定菌株的

分类地位。 

1.6  发酵液制备 

配制红茶糖茶水分装于 250 mL (100 mL/瓶)

锥形瓶中，将 28 °C 活化培养后的菌株 C3、C5、

C6 各挑取 2 环分别接种于红茶液体培养基中，每

个处理设置 3 个重复，并设空白发酵液作对照，

置于摇床 28 °C、180 r/min 下培养。每隔 1 d 取样

测定菌株发酵的生长曲线、pH 值、总酸。为了避

免潜在的污染，每次取样均在无菌条件下进行。 

1.7  生长曲线测定 

在无菌环境下每隔 1 d 吸取 5 mL 发酵液，以

没有接种的空白组红茶液体培养基为对照。用   

1 cm 比色杯在 600 nm 波长下测定各处理培养液的

OD600 值，每个处理设置 3 个重复，每份样品测定

3 次取平均值。以光密度(OD600 值)为纵坐标，以

培养时间为横坐标，绘制各菌株的生长曲线。 

1.8  发酵液 pH 值的测定 

直接用 pH 计测定发酵液 pH 值。每天吸取发

酵液 5 mL 测 pH 值，3 组重复样测 3 次取平均值。 

1.9  发酵液酸度测定 

采用直接滴定法检测发酵液中总酸含量。每

隔 24 h 取 5 mL 发酵液，按照国家标准 GB/T 

12456-2008[19]的方法操作。用 0.01 mol/L 的氢氧

化钠溶液滴定至酚酞变色，总酸含量以乙酸计。 

1.10  发酵液还原糖测定 

采用 DNS 法测定发酵液中的葡萄糖浓度[20]。

向 25 mL 具塞刻度试管中加入 0.22 μm 滤膜过滤除

菌后的发酵液样品 1.0 mL，空白对照组用等量蒸

馏水代替发酵液样品，加入 DNS 试剂 2 mL 用沸

水浴煮沸 2 min，取出，冷却后加入蒸馏水补足

25 mL，取其中 3 mL 的反应液，用紫外分光光度

计在 540 nm 的波长条件下测定吸光度，从标准曲

线查出葡萄糖浓度数，求出该反应进程中生成的

还原糖的量。 

1.11  发酵液茶多酚含量测定 

参照国家标准 GB/T 21733-2008[21]茶饮料中

茶多酚测定的方法进行检测。 

1.12  优势菌株的混合培养 

将 28 °C 活化培养后的菌株 C3、C5 和 C6 分

别接种于红茶糖水液体培养基中，置于摇床中在

28 °C、180 r/min 下培养 48 h 后，采用血球计数板

计数；菌株 C3 菌悬液的浓度为 9.42×107 个/mL，

C5 为 7.83×106 个/mL，C6 为 2.06×107 个/mL。以

菌株 C5 的浓度为基准，稀释菌株 C3 和 C6 的浓

度，使 3 个菌株菌悬液的菌体浓度大致相等。然

后，按 1:1:1 的比例，各取 0.1 mL 接种至红茶糖水

液体培养基，每个 250 mL 三角瓶中接入 150 mL
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培养液，以不接菌的红茶糖水发酵液作为对照，

每个处理设置 3 个重复，放置于 28 °C 恒温培养箱

静置培养。观察发酵液的颜色、气味和是否产生

菌膜等，作为混合菌发酵液品质的初步鉴别指标。 

1.13  数据分析 

数据用 SPSS 19.0 软件进行方差分析，采用

GraphPad Prism 8.0.1 和 Excel 作图，系统发育树由

软件 MEGA 6.0 作图。 

2  结果与分析 

2.1  优势菌株的分离和鉴定 

从发酵 7 d 后的红茶菌样品菌液中经分离、纯

化得到菌株 12 株，依菌落形态和初步的显微镜检

分成不同的类型。分离获得的 11 个菌株为酵母

菌，1 株为醋酸菌，没有分离获得乳酸菌。菌株

C3、C5 和 J5 菌落特征和细胞形态经观察为典型

的酵母菌形态，菌株 C6 为典型的细菌形态，从分

离平板上得到数量较多的优势菌株形态见图 1。

后续挑选菌株 C3、C5 和 C6 用于试验。 

 

 
 
图 1  菌株的菌落特征和菌体形态 
Figure 1  Colony characteristics on agar media and 
micro-morphology of isolated strains 
注：A：菌株 C3 菌落特征；B：菌株 C5 菌落特征；C：菌株

C6 菌落形态，箭头示溶钙透明圈；D：C3 菌体形态；E：C5

菌体形态；F：C6 菌体形态 

Note: A: Colony characteristics of strain C3; B: Colony 
characteristics of strain C5; C: Colony characteristics of strain C6 
with CaCO3 dissolving transparent circle (arrow); D: 
Micro-morphology of strain C3; E: Micro-morphology of strain 
C5; F: Micro-morphology of strain C6 

在酵母菌分离培养基平板上培养 36 h 后观

察，菌株 C3 的菌落相比于菌株 C5 的菌落较小，

呈白色、圆形、突起、边缘整齐；有光泽、不透

明；表面湿润、光滑、易挑起。菌体单细胞圆形

至椭圆形，大小为(1.3−2.2) μm×(2.0−5.2) μm，芽

殖。在红茶糖水液体培养条件下，菌株 C3 培养液

浑浊，但不产生明显的漂浮物。菌株 C5 的菌落为

乳白色、圆形、突起；边缘整齐、不透明；表面

湿润、有光泽、易挑起。菌落稍大，生长较快。

菌体单细胞圆形至卵圆形，大小为(3.5−5.8) μm× 

(4.3−6.4) μm，芽殖。在红茶糖水液体培养条件

下，菌株 C5 培养液浑浊，静置培养 3 d 后液体表

面形成蜡质状漂浮物，并随着培养时间的延长而

增大。在含有 CaCO3 的醋酸菌分离培养基平板

上，菌株 C6 培养 48 h 后菌落呈浅灰色，有明显的

溶钙透明圈 (箭头所示 )；菌落圆形，边缘不规

则，湿润、光滑、稍隆起、不透明；培养时间较

长时有黏性，不易挑起。菌体杆状，直或稍弯，

两端钝圆，单细胞、成双或成短链状，大小为

(0.4−0.8) μm×(1.2−2.9) μm。革兰氏染色阴性。采

用红茶糖水液体培养基静置培养，菌株 C6 的培养

物易沉底，不形成明显的漂浮物，上部液体较  

清澈。 

对菌株 C3 和 C5 基因组 DNA 的 ITS 区进行

PCR 扩增，获得的 PCR 产物分子量大小在 600 bp

左右。测序结果在 NCBI 数据库进行 BLAST 同源

性比对，并下载同源性序列，利用邻接法构建系

统进化树(图 2)。ITS 序列的 BLAST 比对结果表

明，菌株 C3 与两株 Meyerozyma [无性型为假丝酵

母属(Candida)]菌株亲缘关系最近，其序列相似性

与菌株 M. caribbica (登录号：NR149348)达到

99.65%，与菌株 M. guilliermondii (登录号：

NR111247)达到 99.29%，由此初步将菌株 C3 鉴定

为 Meyerozyma sp. C3 (假丝酵母菌) (图 2A)。菌株

C5 与长孢洛德酵母(Lodderomyces elongisporus) 

(登录号：NR111593)聚类在同一支，其相似性达 
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图 2  邻接法构建的菌株 C3、C5 (A)和 C6 (B)系统发育树 
Figure 2  Neighbor-joining method phylogenetic trees of strain C3, strain C5 (A) and strain C6 (B) 
注：A：菌株 C3、C5；B：菌株 C6；括号内数值为菌株在 GenBank 中的登录号；进化树中分支点上数字代表 Bootstrap 值，Bootstrap

值<70 未显示；标尺代表位点的碱基替代率 

Note: A: Strain C3 and C5; B: Strain of C6; Numbers in parentheses are GenBank accession numbers; The numbers at each node in 
phylogenetic tree indicate bootstrap value; Bootstrap values <70 are not shown; Scale bar indicates 20 mutations per 1 000 bases 
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到 100%，由此初步鉴定菌株 C5 为长孢洛德酵母

(图 2A)。菌株 C6 的 16S rRNA 基因 PCR 扩增产物

大小约为 1 500 bp，经序列比对和多个驹形氏杆

菌 属 (Komagataeibacter) 的 菌 株 聚 为 一 支 ， 与    

K. saccharivorans 和 K. europaeus 的序列相似性均

在 99%以上(图 2B)。驹形氏杆菌属是从葡糖醋杆

菌属(Gluconacetobacter)分出而建立的一个新属，

与醋杆菌属(Acetobacter)关系密切。近年来，醋杆

菌属、葡糖醋杆菌属和驹形氏杆菌属等 3 个属的

一些菌株的分类地位常有调整。由此，初步鉴定

并命名菌株 C6 为 Komagataeibacter sp. C6。 

2.2  菌株在红茶糖水培养基中的生长分析 

菌株 C3、C5 和 C6 在红茶糖水液体培养基中

发酵的菌体浓度(吸光度值)随时间的变化动态见

图 3。在培养过程中，菌株 C3 吸光度值总体呈快

速上升的趋势，发酵后 10 d 时达到最大值，OD600

值为 0.918，其后趋于平缓。菌株 C5、C6 生长速

度明显慢于菌株 C3，菌株 C5 和 C6 发酵后 2−6 d

生长迅速，6 d 后进入到稳定期，OD600 值在 0.5

左右，培养 11 d 后吸光度值开始下降。醋酸菌

C6 在单独培养至第 6 天时进入稳定期，较 2 株

酵 母 菌 生 长 更 缓 慢 ， 菌 体 浓 度 总 体 低 于 菌 株

C3、C5，在第 8 天 OD600 值最大为 0.266。3 个菌

株混合后，总体上菌体浓度上升趋势居于菌株

C3 和菌株 C5、C6 之间，但是菌体生长的势头比 

 

 
 
图 3  菌株在红茶糖水培养液中的生长动态 
Figure 3  The growth dynamic of different strains in 
fermented black tea infusion 

较强劲，至发酵后 12 d 菌体浓度仍然呈上升的趋

势(图 3)。 

2.3  菌株发酵过程中 pH 值的变化 

配制完成的茶糖水 pH 值在 5.3 左右(图 4)。菌

株 C5、C3、C6 单独发酵条件下，随着发酵时间

的延长，发酵液 pH 值总体上呈现下降的趋势。菌

株 C5 在发酵 7 d 前发酵液 pH 值下降不明显，7 d

后缓慢下降。菌株 C3 和 C6 在发酵 6 d 前发酵液

pH 值迅速下降，特别是菌株 C6，表现更为明

显。3 个菌株混合培养，发酵液的 pH 值在发酵后

第 1 天即明显下降至 3.1 左右，其后略微调整至

3.3，随后逐渐下降；发酵 5 d 后为 2.75 左右，并

维持在这一水平至发酵 12 d 试验结束。 

2.4  菌株发酵对发酵液酸度的影响 

菌株发酵后发酵液的酸度动态变化见图 5。 

3 个菌株单独发酵条件下，菌株 C3、C5 发酵后发

酵液总酸含量值变化不显著，在 12 d 的发酵时间

内一直处于较低的水平。菌株 C6 发酵液总酸含量

从第 2 天开始则一直呈缓慢上升的趋势；至发酵

后第 12 天，菌株 C6 的发酵液总酸含量达到   

0.99 g/L。3 个菌株混合后，发酵液酸含量相比处

于较高的水平，与对照和菌株单独培养的处理之

间差异极显著。 

2.5  发酵过程中还原糖含量的变化 

分别取不同浓度的葡萄糖标准溶液于 540 nm

波长处测定吸光度值，以葡萄糖浓度(mg/mL)为 

 

 
 
图 4  菌株发酵过程中 pH 的动态变化 
Figure 4  Dynamic of pH during fermentation of 
different strains in black tea infusion 
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图 5  发酵液有机酸含量的动态变化 
Figure 5  Dynamic of total acid contents in fermentation 
broths of different strains 

 
横坐标，540 nm 波长条件下的吸光度值为纵坐标，

制作葡萄糖标准曲线。葡萄糖含量在 0−0.2 mg/mL

的 范 围 内 与 吸 光 值 呈 线 性 关 系 ， 线 性 方 程 为

y=0.368 5x−0.006 8，R2=0.998 2。 

在添加白糖(主要成分是蔗糖)的红茶水中，

按比例接入不同酵母菌、醋酸菌及其混合菌进行

发酵，发酵过程中蔗糖被微生物利用而生成葡萄

糖、果糖等还原糖。在不添加微生物发酵的情况

下，培养液中还原糖水平很低，处于 1 mg/mL 左

右(图 6)。菌株 C6 在茶糖水发酵条件下产生还原

糖的能力相对较弱，发酵的前 7 天其发酵液中还

原糖含量低；发酵 7 d 后则逐渐上升；至发酵后第

10 天达到 2.98 mg/mL。菌株 C3 发酵后，发酵液

中还原糖含量急剧上升，一直处于高水平。菌株

C5 发酵后的前 3 天，发酵液中还原糖含量微小，

至发酵第 4 天后急剧上升。3 个菌株混合生长条件

下，发酵液中还原糖的含量呈直线上升趋势，极

显著高于对照和 3 个菌株的单独培养；至发酵 9 d

后，还原糖含量上升趋势趋于平缓。与对照和菌

株单独培养相比，混合菌株培养条件下发酵液中

还原糖含量上升时间早、上升幅度大。 

2.6  菌株发酵对茶多酚含量变化的影响 

茶糖水培养液中，随着放置时间的延长，

溶液中茶多酚含量呈下降的趋势，特别是第 2 天

茶多酚含量下降极显著(图 7)。在新鲜培养液中 

 
 
图 6  菌株发酵过程中还原糖含量的变化 
Figure 6  Changes of reducing sugar contents in 
fermentation broths of different strains 

 

 
 
图 7  发酵过程中茶多酚含量的变化 
Figure 7  Changes of total polyphenol contents in 
fermented black tea infusion 

 
接入 20%的菌株母液，导致培养液中茶多酚含量

的极显著下降(发酵第 1 天)。从接种后的第 2 天开

始，菌株 C3、C5 和 C6 的发酵作用导致发酵液中茶

多酚含量的持续上升，以菌株 C3 促进茶多酚含量

提升的作用最为显著。至发酵后第 8 天，菌株 C3 的

发酵液中茶多酚含量达到最大值，为 1.14 mg/mL。

3 个菌株的混合培养与单独培养相比，发酵液中

茶多酚含量极显著下降，但显著高于未接种发酵

的对照。 

3  讨论与结论 

本试验从福建省泉州市收集到的红茶菌样品

中分离获得多株酵母菌和一株醋酸菌，其中菌株
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C5 [长孢洛德酵母(Lodderomyces elongisporus)]在

以往的文献中未见报道，是第一次从红茶菌发酵

液中获得的新菌株。红茶菌的微生物群体依产

地 、 原 料 、 培 养 条 件 等 不 同 而 发 生 很 大 的 变    

化[4-5,7-11]，是一个复杂的微生物共生体系，但主

要的微生物均属于醋酸菌、酵母菌和乳酸菌的某

些属种[4,11]。长孢洛德酵母是一种非酿酒酵母，参

与 葡 萄 酒 的 酿 制 ， 对 葡 萄 酒 增 香 有 一 定 的 贡    

献[22]。另外，长孢洛德酵母在川南浓香型白酒、

新鲜水果和海水石油漂浮层中也有发现[22-23]。林

娟等从来源于福建省泉州市的红茶菌中分离获得

2 个新的菌株[8]。因此，不同产地的红茶菌菌种资

源是比较丰富的。 

在本文的试验条件下，供试的 3 个菌株在红

茶水培养液中的生长能力存在显著的差异，酵母

菌和醋酸菌的混合生长显著影响菌群对碳水化合

物的利用和菌体的生长。醋酸菌和酵母菌的相互

作用在葡萄酒[24-25]、柿子醋[26]、菠萝醋[27]、意大

利陈醋[28]和白酒[29]的发酵过程中已有研究，但是

在茶菌的发酵中没有具体的实验数据。在红茶糖

水培养液中，提供微生物生长的碳源主要是白糖

(蔗糖)。一般认为，发酵初期，酵母菌首先分解蔗

糖生成葡萄糖和果糖，其后进一步将单糖转化而产

生乙醇和二氧化碳；而在发酵后期，醋酸菌启动生

长，将乙醇转化为醋酸[4-5]。本研究中，发酵 2 d  

之内不同菌株启动生长的能力为菌株 C3>C5>C6。 

2 株酵母菌在茶糖水中的生长能力存在明显差

异，菌株 C3 生长迅速，产生还原糖的能力强；菌

株 C5 生长相对迟缓，产生还原糖的能力弱。发酵

后期，菌株 C3 保持生长优势，可能有较强的耐酸

能力[24]。菌株 C6 是一株葡萄糖醋杆菌，单独培

养条件下，在茶糖水中的生长启动能力差，菌体

增殖速率低，生长迟缓，是红茶菌混合菌群中的

后续生长菌[26]。3 个菌株混合后，其菌体增长速

度明显低于单独培养条件下的菌株 C3，但显著高

于单独培养条件下的菌株 C5 和菌株 C6。从中可

以分析出 3 个菌株的混合培养对菌群起到了一定

的控制、协调和稳定的作用。 

本研究中的酵母菌，特别是菌株 C5 在发酵过

程中产酸能力弱。3 个菌株的混合发酵极大地促

进了有机酸的产生。葡萄糖醋酸杆菌属的菌株在

红茶菌及其他发酵饮料中广泛存在，从世界不同

产地的样品中都能分离到这一类菌株 [3-4,8,26]。酸

甜滋味是发酵成熟的红茶菌饮料的典型特征，也

是红茶菌爱好者追求的喜好之一[3-4]。同时，有机

酸，特别是一些短链有机酸，也是红茶菌以及相

类似的传统发酵饮料生理功能的主要贡献者[1]。

红茶菌发酵后所产生的有机酸是决定红茶菌饮料

风味、品质和生理功能的重要因素。有研究指

出，市场销售的红茶菌产品的 pH 值不应低于 3.0，

因为人体消化道的 pH 值大致维持在 3.0 左右[28]。

不同菌株的相互作用可以有效地调节发酵液的酸

度和 pH 值，这对以传统发酵食品的核心微生物群

构建人工菌剂有指导意义。在 3 个菌株的混合群

体中，通过代谢组学技术分析不同菌株对不同有

机酸种类、产量的作用，对发酵产品控制也有一

定的应用价值。 

3 个菌株混合发酵条件下的多酚类含量显著

低于各个菌株的单独发酵，但显著高于不发酵的

对照。红茶中主要的多酚类物质是茶红素、茶黄

素和茶褐素等，这些化合物大多数是简单儿茶素

单体经过氧化后的聚合物，分子量相对比较大；

因此，红茶含有的聚合多酚类物质实际上可能不

利于人体的吸收[30]。微生物能够产生多种类型的

水解酶，将分子结构复杂的聚合多酚类物质生物

转化为简单的多酚类物质，从而提高发酵液中可

检测多酚类物质的含量[30-32]。因而，微生物的代

谢作用可以提高红茶多酚化合物的人体可利用

性，从而增进营养和生理功能[31,33]。红茶菌菌群

中微生物的发酵作用有利于发酵液中多酚类含量

的提高[4-5,34-35]。本研究的结果表明微生物发酵促

进多酚类物质含量提高，但不同菌株的促进能力
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有显著的差异。因此，综合考虑发酵茶饮料的营

养、风味和生理功能，合理地组合不同微生物对

茶叶成分的协同转化作用，可以生产出个性化的

人工发酵茶饮料[16,18,36]。 
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