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摘　要：酱腌菜是中国传统发酵食品，在中国已有几千年的历史。酱腌菜因其独特的风味品质和益生作用在世界范

围内作为健康食品受到广泛关注。近年来，随着下一代高通量测序技术、第三代测序技术、宏基因组学以及宏转

录组学等分子生物学技术在发酵食品研究中的广泛应用，有关酱腌菜中的微生物群落多样性及其作用机制方面的

研究取得了重要进展，然而，相关归纳总结还不够全面。因此，本文重点对近年来酱腌菜中的微生物与风味物质

形成的关系及风味物质的形成机制、酱腌菜中微生物的控制与利用等方面取得的最新研究进展进行了归纳总结，

并阐述了酱腌菜中微生物的多样性以及益生作用，以期为深入研究酱腌菜风味物质形成机制、提升酱腌菜产品风

味品质，从而实现传统酱腌菜的现代化加工提供参考。
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Abstract：Pickle is a traditional Fermented food in China, which has a history of thousands of years. Pickles have attracted
wide attention as a health food in the world because of their  unique flavor,  quality and probiotics.  In recent years,  as the
next generation of high-throughput sequencing technologies, the third generation sequencing technology, acer genomics and
transcriptome study etc are widely used in the study of molecular biology technology in fermented food. Researches on the  
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microbial  community  diversity  and  function  mechanism  in  the  pickles  have  made  significant  progress,  however,  the
relevant  generalizations  are  not  comprehensive  enough.  Therefore,  this  paper  focuses  on  the  relationship  between
microorganisms  in  pickles  and  the  formation  of  flavor  substances  in  recent  years,  the  formation  mechanism  of  flavor
substances,  summarizes  the  control  and  utilization  of  microorganisms  in  pickles  and  other  aspects  of  the  latest  research
progress,  and  describes  the  diversity  and  probiotics  of  microorganisms  in  pickles.  It  is  expected  to  provide  reference  for
further  study  on  the  formation  mechanism of  the  flavor  substances  of  pickles,  improve  the  flavor  quality  of  pickles,  and
realize the modern processing of traditional pickles.

Key words：pickled vegetables；microbial diversity；flavor formation mechanism；probiotics；functional microorganism

 

酱腌菜是指以新鲜蔬菜为主要原料，经微生物

发酵而成的各种蔬菜制品，其历史悠久，文化底蕴深

厚。早在商周时期，就有关于酱腌菜的记载，《周

礼·天官》记载：“大羹不致五味也，铡羹加盐菜矣”。

此文中的“羹”便是用咸肉或咸菜做成的汤，这是我

国对酱腌菜最早的记载[1]，此后，历朝历代对酱腌菜

均有详细的记载和论述。起初酱腌菜的出现是为了

延长蔬菜的贮藏期，弥补蔬菜季节性不足的问题，后

来因为酱腌菜口感清脆，风味独特，对人体健康有利

而倍受消费者青睐。

近年来，随着分子生物学技术的发展，国内外研

究学者已经对酱腌菜中的微生物群落以及风味成分

进行了深入研究，研究发现，酱腌菜中的优势微生物

对人体具有多种益生作用，并且与风味物质的形成具

有重要相关性。一方面，酱腌菜中的微生物利用蔬菜

汁液中的营养物质，代谢生成有机酸、游离氨基酸、

甘糖醇以及酯类、醇类及含硫化合物等风味物质，赋

予酱腌菜产品独特的香气和滋味[2]。另一方面，酱腌

菜中的微生物，尤其是乳酸菌，已被鉴定为益生菌的

丰富来源库，可促进人体健康[3]。因此，本文重点对

酱腌菜中微生物对风味物质形成的影响机制进行了

阐释，并对酱腌菜中微生物的多样性、益生作用及微

生物的利用与控制：如新型杀菌技术、真空包装技

术、新型发酵剂的选用、新型生物防腐剂的利用等方

面取得的最新研究进展进行了全面归纳总结。 

1　酱腌菜中微生物群落组成研究进展
最初，国内外学者们主要采用微生物分离培养

的方法来研究酱腌菜中的微生物群落。然而环境中

可培养的微生物不足总量的 20%，因此，利用传统的

分离培养法不足以揭示酱腌菜中的微生物群落组

成[4]。近年来，由于分子生物学技术的发展，学者们

在分子水平上更全面、深入地对酱腌菜中的微生物

群落进行了研究。表 1 是根据国内外学者采用高通

量测序、宏基因组学等研究方法分析出的酱腌菜发

酵过程中的核心微生物群落的归纳总结。

由表 1 可知，细菌是酱腌菜中最主要的微生物，

含量丰富，种类多样。在属水平上，明串珠菌属、乳

杆菌属、乳球菌属、片球菌属、魏斯氏菌属、微球菌

属、单胞菌属、盐单胞菌、芽孢杆菌属、不动杆菌属、

葡萄球菌属、弧菌属等是多种酱腌菜发酵过程中存

在的优势细菌群落。其中，魏斯氏菌属、明串珠菌

属、弧菌属、片球菌属等为酱腌菜发酵初期的主要优

势菌属，乳杆菌属和葡萄球菌属等为酱腌菜发酵中期

和后期的主要优势菌属[10]。不同种类酱腌菜发酵过

程中起主导作用的优势菌属不同，这可能是由于蔬菜

原料和发酵方式的不同，如：魏斯氏菌属是辣椒发酵
 

表 1    酱腌菜发酵过程中的核心微生物群落

Table 1    The core microbial community in the fermentation of pickles

酱腌菜
属水平上的主要微生物群落

参考文献
主要细菌群落 主要真菌群落

榨菜（芥菜茎） Lactobacillus, Pediococcus, Arcobacter, Vibrio, Halomonas, Bacillus, Leuconostoc,
Acinetobacter, Weissella, Pseudomonas, Flavobacterium, Sphingomonas, Idiomarina,

Debaryomyces, Guehomyces,
Kazachstania，Sterigmatomyces,

Sporidiobolus
[5−7]

发酵萝卜
Pediococcus, Lactobacillus, Marinospirillum, Idiomarina,

 Bacillus, Halanaerobium, Halomonas
Kazachstania, Pichia, Candida,

Millerozyma [8−9]

发酵豇豆 Lactobacillus, Pediococcus, Weissella, Pseudomonas, Vibrio Starmerella, Sugiyamaella, Millerozyma [10−11]

东北酸菜
Lactobacillus, Serratia, Leuconostoc, Pseudomonas, Pediococcus, Enterobacter,

Lactococcus, Weissella, Klebsiella
Candida, Cladosporium, Gibberella,

Aspergillus [12]

发酵辣椒
Weissella, Lactobacillus, Tatumella, Staphylococcus, Bacillus, Brachybacterium,

Microbacterium Aspergillus [13−15]

发酵卷心菜
Pediococcus, Streptococcus, Acinetobacter, Staphylococcus, Serratia, Lactococcus,

Gluconacetobacter, Enterococcus, Lactobacillus, Leuconostoc, Achromobacter,
Pediococcus

Candida, Periconia, Rhodococcus, Pantoea [16]

发酵竹笋
Lactobacillus, Lactococcus, Weissella, Cyanobacteria_norank, Aerococcus,

Marinobacterium [17]

雪里蕻 Lactobacillus, Halanaerobium, Halomonas, Pseudomonas, Weissella [18−19]

发酵黄瓜
Pediococcus, Lactococcus, Pantoea, Acinetobacter, Leuconostoc, Citrobacter, Raoultella,

Pseudomonas [20]
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前期的优势菌属，并随着发酵的进行，其含量逐渐降

低，魏斯氏菌属的存在的原因可能是辣椒发酵中加入

的辣椒和大蒜[15]；葡萄球菌属在发酵辣椒和发酵卷心

菜发酵中期和后期占主导地位，这可能归因于葡萄球

菌属的耐盐特性[13,16]。

除细菌外，酱腌菜中还存在毕赤酵母、德巴利氏

酵母属、假丝酵母属、汉逊酵母属、Millerozyma 等

相对丰度较高的酵母菌[21]，酵母菌能在缺氧条件下进

行酒精发酵，产生的乙醇与有机酸形成酯，从而增加

酱腌菜的香味。与细菌群落相似，不同酱腌菜发酵过

程中起主导作用的酵母菌也具有特异性，如：Millero-
zyma 在豇豆酱腌菜和萝卜酱腌菜发酵中期丰度较

高，但其在酱腌菜发酵中的作用有待进一步分析[9−10]；

球拟假丝酵母是豇豆酱腌菜发酵后期的主导菌属，其

在豇豆酱腌菜所有微生物中丰度最高[10]，据报道，球

拟假丝酵母能显著提高威代尔冰酒中甘油和酒精的

产量[22]。

由上述可知，腌菜中的微生物群落主要以细菌

为主，尤其是乳酸菌，其次是酵母菌，这与 Xie 等[23]

研究的中国东北自然发酵豆酱中的微生物群落结构

相似，而与发酵面制品、葡萄酒等以酵母菌为主的微

生物群落结构相差很大[24]。 

2　酱腌菜中微生物的益生作用
酱腌菜是分离筛选益生菌的优质来源，如乳杆

菌属、明串珠菌属、片球菌属和魏斯氏菌属等乳酸菌

是参与酱腌菜发酵过程的主要益生菌，具有抗炎、抗

氧化、抗肿瘤、免疫调节活性、降低脂肪及胆固醇、

抑制病原菌等益生作用。对酱腌菜产品中益生菌的

益生作用的研究不仅有助于功能性发酵食品的研发，

而且可以为疾病的诊断和治疗提供新的手段。 

2.1　抗炎及免疫调节活性

炎症是机体免疫系统对刺激的一种防御反应，

这些刺激可能激活炎症信号通路，如核因子（NF-kB）、

丝裂原活化蛋白激酶（MAPK）、Janus 激酶信号转导

子和转录激活子（JAK-STAT）通路、这些通路是许多

慢性疾病的病理基础[25]。研究发现，作为酱腌菜中的

益生菌，乳酸菌及其代谢产物对多种炎症及免疫反应

具有调节功能[3]。Le 等[26] 发现芥菜酱腌菜中的植物

乳杆菌通过降低细胞中白细胞介素-6（IL-6）、肿瘤坏

死因子-α（TNF-α）、诱导型一氧化氮合酶（iNOS）和
环氧化酶 2（COX2）的表达水平而显著抑制促炎因

子 NO 的产生，对脂多糖诱导的小鼠巨噬细胞炎症

反应发挥抑制作用。Masashi 等[25] 研究表明，从泡菜

中分离的植物乳杆菌对由 2，4-二硝基氯苯（DNCB）

诱导的小鼠皮炎具有抑制作用。 

2.2　抗氧化、抗癌活性

从酱腌菜中分离筛选的优势益生菌菌株通过上

调 Nrf2 等具有抗氧化作用的转录调控因子的表达发

挥抗氧化、抗癌作用。Qian 等[27] 发现从四川泡菜中分

离的一株植物乳杆菌，能显著上调 nNOS、Mn-SOD、

Nrf2 等因子的表达，下调 iNOS（诱导型一氧化氮合

酶）在小鼠肝脏和脾脏的表达，进而拮抗 D-半乳糖诱

导的小鼠氧化和衰老，说明该植物乳杆菌是具有抗氧

化、抗衰老作用的优质乳酸菌。Thiruvengadam 等[28]

从印度酸菜中筛选和鉴定出了副干酪乳杆菌，其产生

的胞外多糖具有自由基和过氧化氢清除能力等抗氧

化能力，说明副干酪乳杆菌及其多糖可用于抗氧化剂

的开发。Liu 等[29] 从四川泡菜中分离和鉴定的发酵

乳杆菌菌株上调了舌癌组织中 Nrf2、HO-1、GST 和

Bax 等具有抗氧化应激作用的转录调控因子的表达，

进而降低舌癌对免疫系统和氧化平衡的影响，增强了

抗氧化能力，从而具有预防舌癌的作用。 

2.3　降低脂质、胆固醇作用

国内外研究表明：含有乳酸菌的发酵食品具有

降低胆固醇能力，长期服用乳酸菌发酵食品可以预防

心血管疾病的发生[30]。马长路等[31] 从自然发酵的传

统东北发酵酸菜中分离出了具有降胆固醇能力的植

物乳杆菌。Zhu 等[32] 从四川泡菜中分离的一株植物

乳杆菌能通过 PPAR-α 信号通路有效抑制高脂饮食

诱导的小鼠肥胖。Wang 等[33] 从东北酸菜中分离出

的戊糖乳杆菌可通过 AMPK 信号通路改善高脂饮

食诱导的高脂血症。因此酱腌菜中的优势乳酸菌可

通过对体内信号通路的调节调控心血管疾病的发生。 

2.4　其他有益功能

酱腌菜中的微生物还具有缓解便秘、预防糖尿

病、改善非酒精性脂肪肝等作用。Li 等[34] 发现从泡

菜中分离的一株植物乳杆菌能有效缓解便秘，具有良

好的益生菌潜力和应用价值。Huang 等[35] 从酸菜中

筛选鉴定出一种植物乳杆菌，其代谢产生的胞外多糖

能有效抑制胰腺 α-淀粉酶的活性，在预防和缓解糖

尿病方面具有潜在的应用价值。Park 等[36] 发现从韩

国发酵卷心菜中分离的两株植物乳杆菌对高脂肪高

糖饮食诱导的大鼠非酒精性脂肪肝具有控制作用，是

非酒精性脂肪性肝病的潜在治疗剂。 

3　酱腌菜中微生物与风味品质形成的关系及

机制研究
近年来，利用转录组学、宏基因组学等对酱腌菜

中的微生物的代谢研究表明，在酱腌菜发酵过程中，

首先是由微球菌属等环境微生物启动发酵，然后是以

明串珠菌为主导的同型乳酸发酵，最后是以乳杆菌属

为主导的异性乳酸发酵[19]，整个代谢过程形成了有机

酸、游离氨基酸、游离糖以及挥发性风味物质等多种

代谢产物，因此，酱腌菜中的微生物与风味品质的形

成具有重要关系，是风味物质形成的最重要的途径。 

3.1　酱腌菜中微生物对风味形成的影响机制

如图 1 所示，在酱腌菜发酵过程中，微生物在体

内酶的作用下，通过碳水化合物代谢、氨基酸代谢、

脂肪代谢三种途径，将酱腌菜中的脂肪、蛋白质和碳

水化合物等大分子营养物质分解为游离脂肪酸、葡
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萄糖和半乳糖、短链肽等初级代谢产物，并进一步代

谢生成多种次级代谢产物，形成酱腌菜独特的风

味[37]。碳水化合物代谢是微生物利用酱腌菜汁液中

的营养物质在水解酶的作用下，生成单糖，并进一步

通过糖酵解途径将单糖转化为丙酮酸，随后，酱腌菜

中的乳酸菌、酵母菌等优势微生物通过乳酸发酵、酒

精发酵、丁二醇发酵、有机酸发酵将丙酮酸转化成乳

酸、乙醇、乙醛、乙偶姻及多种挥发性风味物质。其

中，乳酸发酵是最重要的代谢过程，分为同型乳酸发

酵和异型乳酸发酵，明串珠菌属、乳球菌属和部分乳

杆菌属为异型乳酸发酵的主要乳酸菌，在酱腌菜发酵

前期含量丰富，片球菌属、乳杆菌属、魏斯氏菌属等

为同型乳酸发酵的主要乳酸菌，在发酵中期和后期含

量丰富[38]。乳酸菌通过乳酸发酵产生乳酸,使酱腌菜

具有独特的酸味。在榨菜发酵过程中，乳杆菌属和片

球菌属可通过丙酮酸代谢途径将丙酮酸分解为乳

酸[5]。氨基酸代谢是微生物在转氨酶、脱氢酶、脱羧

酶、裂解酶的作用下，通过 Enrich 途径，将支链氨基

酸转化为酸类和醇类，将含硫氨基酸转化为含硫化合

物，将芳香族氨基酸转化为苯甲醛、挥发性酚等风味

成分[39]。由于原辅料的加入，酱腌菜中还存在脂肪代

谢，即微生物通过脂肪氧合作用和 β-氧化作用将脂

肪酸转化为醛类、酮类、羟基脂肪酸等。综上所述，

通过微生物代谢，酱腌菜发酵生成了有机酸、游离氨

基酸、糖类以及多种挥发性风味物质。但是微生物

的代谢功能与风味形成之间的相关性还需要进一步

研究。 

3.2　微生物代谢产生有机酸

有机酸是酱腌菜中最重要的呈味物质。在酱腌

菜发酵初期，微生物会将蔬菜汁液中的碳水化合物通

过糖酵解途径生成丙酮酸等代谢产物，丙酮酸等代谢

产物在微生物体内酶的作用下又会进一步被降解为

乳酸，如榨菜发酵过程中，片球菌属和乳杆菌属体内

含有的 L-乳酸脱氢酶能将丙酮酸分解为 L-乳酸[5]。

目前，大量研究表明，乳杆菌属、魏斯氏菌属、片球菌

属等优势乳酸菌都与有机酸的生成有关。如有研究

发现魏斯氏菌和植物乳杆菌共接种发酵泡菜可以加

速泡菜发酵初期非挥发性有机酸的形成[40]。马艺荧[41]

研究发现，乳杆菌属和片球菌属是东北酸菜发酵过程

中的主要优势菌属，并且与乳酸、乙酸、琥珀酸、草

酸等有机酸的产生有关，片球菌属与发酵后期丙酸和

戊酸含量的增加有关，使酸菜具有尖酸味儿。酱腌菜

中的乳酸菌与有机酸生成的相关性还需要进一步的

分析，并且有机酸可能有助于酱腌菜产品的最终风味

的形成。 

3.3　微生物代谢产生氨基酸

氨基酸是酱腌菜中呈鲜物质的重要贡献者，目

前，在腌制蔬菜中已发现的氨基酸达 30 多种[42]。根

据氨基酸的呈味特性，可以将其分为鲜味、甜味、苦

味、无味四种。天冬氨酸和谷氨酸具有鲜味特征；丝

氨酸、半胱氨酸具有甜味特征；亮氨酸，苯丙氨酸具

有苦味特征[43]。Wang 等[44] 发现谷氨酰胺、精氨酸、

天冬酰胺是辣椒糜发酵过程中含量较高的氨基酸，是

苦味和鲜味的来源。在酱腌菜发酵过程中，氨基酸含

量随着发酵时间的增加呈现先增加后减少趋势。首

先酱腌菜中的微生物利用蛋白质作为氮源，将蛋白质

分解为多种氨基酸。如 Xiao 等[16] 发现酱腌菜发酵

中期氨基酸浓度普遍升高，产生四种必需氨基酸：缬

氨酸、亮氨酸、异亮氨酸和赖氨酸。Zhao 等[45] 研究

发现泡菜卤水中的植物乳杆菌、布氏乳杆菌和乙醇

球菌共同作用可显著增加泡菜中的谷氨酸、甘氨酸

含量。Luo 等[46] 发现用明串珠菌、乳杆菌和魏斯氏
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图 1    微生物代谢途径中风味物质的形成机制

Fig.1    Mechanism for the formation of flavor substances in the microbial metabolic pathway
 

 · 478 · 食品工业科技 2022 年  7 月



菌混合接种发酵酱腌菜，可使产品中乳酸、甘露醇、

鲜味和甜味氨基酸含量增加。可见，酱腌菜中氨基酸

种类和含量的增加是多菌共同作用的结果。随着发

酵的进行，酱腌菜中的微生物也可分解氨基酸产生苯

乳酸、乙酸苯酯及苯乙醇等风味物质，如在泡菜发酵

后期，微生物含有的谷氨酸脱氢酶可将谷氨酸转化

为 γ-氨基丁酸[45]，氨基酸含量逐渐减少并趋于稳定。 

3.4　微生物代谢产生游离糖

游离糖既是酱腌菜中重要的呈甜物质，也是微

生物代谢的能量来源。发酵初期，异型乳酸发酵会将

糖类大分子转化为葡萄糖、果糖等游离糖，使酱腌菜

中的游离糖含量上升。如在榨菜发酵前期，明串珠菌

会将多余的大分子糖类转化为葡萄糖和甘糖醇。随

着微生物的大量繁殖，游离糖又会被分解为醇类、酸

类、酯类等挥发性风味物质[47]。故在酱腌菜发酵过

程中游离糖含量先短暂增加，后一直呈减少趋势。 

3.5　微生物代谢产生挥发性风味物质

酱腌菜中微生物发酵产生的挥发性风味物质有

酸类、酮类、醛类、酚类、醇类、酯类、烃类、醚类、

含硫化合物等。表 2 是利用气相色谱-质谱联用法

（GC-MS）分析的几种酱腌菜产品中的主要挥发性风

味物质。

由表 2 可知，利用不同蔬菜种类发酵而成的酱

腌菜产品中的风味物质不同。如竹笋经微生物发酵

后，生成了乙醇、1-己醇、己醛、甲氧基苯基肟等风味

物质，这些风味成分共同构成了酸笋的酸臭味[52]。大

叶芥菜发酵过程中生成了具有芳香气味的腈类物质，

主要是乙烯乙腈和烯丙基腈，对发酵芥菜的香气成分

有很大影响。腈类物质主要是通过硫代葡萄糖苷经

芥子酶降解生成的配糖体脱去硫原子而形成[53]。然

而，在发酵过程中，新鲜蔬菜中一些原有的风味成分

含量逐渐减少，如在芥菜发酵过程中，原本含有的异

硫氰酸酯类和醛类物质逐渐被酶和微生物分解[5]，使

生成的榨菜辛辣味减弱。

由表 1、表 2 所知，不同种酱腌菜中所含的风味

成分不同，主要归因于不同种类蔬菜发酵过程中发挥

作用的核心微生物有差别，然而，有研究发现，同种蔬

菜发酵过程因加入的优势菌种不同，产生的风味也有

差别。如 Liang 等[12] 发现用植物乳杆菌发酵酸菜可

以提高酸菜中醇类、酯类、烃类和腈类物质的浓度，

而 Zhao 等[54] 用副干酪乳杆菌接种发酵酸菜，发现相

比自然发酵，可以加速和增加酸菜中游离糖的消耗，

并且生成更多的萜类、酮类和醚类等风味成分。酱

腌菜中某些优势菌种的添加可以促进特定风味物质

的生成，如有研究发现，将戊糖乳杆菌作为益生菌发

酵剂用于葱属植物的发酵，发酵过程中产生了更多的

具有强烈的香味和多种健康益处烯丙基硫醇，说明戊

糖乳杆菌可以促进烯丙基硫醇的生成[55]。 

4　酱腌菜中微生物的控制与利用
微生物发酵是蔬菜腌制过程中是最重要的生物

过程，其中，有益微生物利用蔬菜中的蛋白质、糖类

等营养物质，代谢产生多种风味物质，赋予酱腌菜清

脆、爽口的口感和适宜的酸味。而有害微生物会大

量分解糖类产生令人不愉快气味的丁酸、生成有害

物质亚硝胺及使产品发霉、变质。因此，为提高酱腌

菜的风味品质，对酱腌菜中的有害微生物的控制及功

能性微生物的利用显得越来越重要。 

4.1　酱腌菜中有害微生物的控制技术 

4.1.1   非热杀菌工艺　非热杀菌技术有超高压杀菌、

辐照杀菌、臭氧杀菌、低温等离子体杀菌、高密度二

氧化碳杀菌。近年来，低温等离子体处理、高密度二

氧化碳（DPCD）技术作为新型的非热加工技术在食

品保鲜方面显示出了潜力。低温等离子体处理原理

是等离子体中存在的活性自由基、带电粒子、紫外线

灯与细菌发生物理化学反应,可以有效地破坏细菌、

病毒及其他代谢产物，在产品贮藏期间抑制腐败微生

物生长,是一种快速、安全、无毒性残留的新型广谱

杀菌技术。Zhao 等[56] 发现低温等离子体处理萝卜

酱腌菜能够有效地去除酵母菌，尤其是产气酵母菌，

同时保留乳酸菌，具有与巴氏杀菌相似的安全品质。

高密度二氧化碳（DPCD）杀菌是通过二氧化碳的分

子效应和压力来达到杀菌和钝酶的目的，与热杀菌相

比，DPCD 技术在低温条件下就能有效杀菌,与超高

压相比，能最大限度地保持食品的营养、风味及新鲜

度[57]。有研究表明[58]，DPCD 作为一种新型的非热

杀菌技术，与热处理相比显著提高了腌制胡萝卜的硬
 

表 2    酱腌菜产品中的主要挥发性风味物质

Table 2    Main volatile flavor compounds in pickles

酱腌菜 挥发性风味物质 参考文献

发酵辣椒 芳樟醇，4-甲基-1-戊醇，桉树脑，水杨酸甲酯，癸酸，乙酯，α-紫罗兰酮，苯酚，苯乙烯，十一酸，乙酯，2-甲氧基-4-乙烯基苯酚 [2,44,48]
发酵萝卜 哌啶-2-硫酮，二甲基三硫，3-（甲硫基）丙基异硫氰酸酯，二甲基苯甲醛，壬醛 [9]
发酵豇豆 3-辛醇，3-辛烯醇，二甲基己烯，环庚烯乙醇，二甲基苯甲醛，壬醛 [2]
东北酸菜 壬酸乙酯，2-甲基戊酸乙酯，二甲基二硫化物 [49]
糖醋蒜 二烯丙基硫醚，二烯丙基二硫醚，异丁香酚，乙酸丁酯，3-甲基丁醇，丙酮 [50]
雪菜 异硫氰酸酯类，苯甲醛，苯乙醇，二甲基二硫乙酸乙酯，3-丁烯腈，苯酚，乙醇，3-（2,6,6-三甲基-1-环己烯-1-基）丙烯醛 [18,51]

发酵竹笋 乙醇，1-己醇，己醛，甲氧基苯基肟，1-辛烯-3-醇，香叶醇，对甲酚，壬醛，癸醛，（E）-2-壬烯醛，苯乙醇 [52]
榨菜 异硫氰酸酯，己醛，（戊）-2-己烯醛，苯甲醛，苯乙醛，3-丁烯腈，乙醇，（Z）-3-己烯醇，苯乙醇，乙酸乙酯，乙酸丁酯，二甲基二硫化物 [5-7]

发酵大叶芥菜 异硫氰酸烯丙酯，苯甲醛，苯乙醛，β-紫罗酮和6-甲基-3-庚酮，3,5,5-三甲基-1-己烯，乙烯乙腈，烯丙基腈 [53]
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度、色泽和 β-胡萝卜素含量。 

4.1.2   真空包装技术　目前，酱腌菜常用的包装技术

有充气包装、气调包装、罐装、无菌包装、盐溶液包

装、真空包装等。因导致酱腌菜腐败变质的微生物

多数为好氧性微生物，而在真空条件下大多数好氧细

菌和真菌的繁殖受到抑制，因此真空包装是现今酱腌

菜生产中应用较广的包装技术，它能延长产品的货架

期、防止产品腐败变质、保持产品的色、香、味、形及

营养价值。Ge 等[59] 发现，与充气包装和盐溶液包装

相比，真空包装能抑制微生物入侵，降低果胶酶活性，

使酱腌菜的可溶性果胶含量增加，从而使酱腌菜在贮

藏过程中的硬度提高。Zhao 等[60] 发现与传统的盐

溶液包装相比，真空包装对生物胺、亚硝酸盐和氨基

酸态氮的产生抑制效果最好，这说明真空包装在酱腌

菜生产中的应用更具有安全性。 

4.2　腌菜中功能性微生物的利用 

4.2.1   新型功能性发酵剂的选用　从酱腌菜中分离

筛选出的优势菌株可用作发酵剂生产具有目标功能

特性的酱腌菜。一是人工接种可用来生产低盐酱腌

菜的发酵剂，如 He 等[61] 发现，与酸菜中的弯曲乳杆

菌在低盐浓度下生长更占优势，且可滴定酸和乳酸浓

度均高于高处理盐浓度的酸菜，可见，该弯曲乳杆菌

菌株可作为优良新型发酵剂来生产低盐酱腌菜。二

是某些优势菌株作为发酵剂还可降解酱腌菜中的亚

硝酸盐，人工接种具有亚硝酸盐还原作用的优势菌株

是目前控制酱腌菜中亚硝酸盐含量的新工艺。有研

究发现，酸菜中的假单胞菌具有硝酸还原酶基因和亚

硝酸盐还原酶基因，其中亚硝酸盐还原酶可介导亚硝

酸盐还原为氨，该发现为酸菜中亚硝酸盐的检测乃至

消除提供了新的有力依据[62]。Du 等[63] 以干酪乳杆

菌作为发酵剂接种发酵酸菜，降低了酸菜发酵过程中

的亚硝酸盐浓度。三是选择无毒的不产生生物胺的

益生菌作为发酵剂可作为目前酱腌菜生产的新工艺，

由微生物分泌的脱羧酶对氨基酸进行脱羧产生生物

胺，生物胺含量超标是酱腌菜产品存在的主要问题，

具有健康风险。有研究发现从传统家庭自制酱腌菜

中分离的一株植物乳杆菌分离物未检测到任何生物

胺，说明该植物乳杆菌不产生生物胺，是一种理想的

发酵剂，可用于酱腌菜的发酵生产[64]。 

4.2.2   新型天然微生物防腐剂的利用　天然微生物

防腐剂是一种新型防腐剂，相比化学防腐剂，天然微

生物防腐剂具有安全、无毒、价格低廉、易获取等优

点。微生物对病原菌的抑制机理是：细菌在代谢过程

中会生成细菌素，细菌素是一种具有抑菌活性的多肽

或前体多肽，对病原菌具有拮抗作用[65]。目前，已在

酱腌菜中分离和鉴定了多种具有抑制病原菌作用的

益生菌。Joana 等[66] 分离筛选的植物乳杆菌能产生

对单核细胞增生李斯特菌具有抑制作用的细菌素，可

作为一种新型天然生物防腐剂。Sungmin 等[65] 从自

然发酵泡菜中分离筛选和鉴定了一株产细菌素的解

淀粉芽孢杆菌，该菌株产生的细菌素对食源性致病菌

单核细胞增生李斯特氏菌具有抑制作用，表明从泡菜

中分离的解淀粉芽孢杆菌可被视为候选生物防腐剂，

应用于食品加工。另外，Lü等[67] 从泡菜中分离出了

具有较强群体猝灭活性的植物乳杆菌，该菌株能够破

坏温和气单胞菌（一种革兰氏阴性病原体，其毒力因

子的产生和生物膜的形成受群体感应系统的调节）的

生物膜结构、降低预制生物膜的厚度，因此，该植物

乳杆菌是一种很有前途的群体感应抑制剂，可作为食

品加工过程中的新型防腐剂使用。 

5　结语与展望
近年来，随着人们生活水平的提高和生活方式

的变化，酱腌菜产品的风味品质及对人体的健康问题

受到了极高的重视。目前，国内外研究学者已经对酱

腌菜中微生物的多样性及其益生作用、微生物与产

品风味品质的相关性及作用机制等方面进行了深入

研究。在此基础上，研究学者们从酱腌菜中筛选出了

多种功能微生物作为发酵剂和天然防腐剂，为生产具

有独特风味和营养品质的优质酱腌菜提供了重要

参考。

随着宏基因组学、蛋白质组学、转录组学等分子

生物学技术的发展，未来对酱腌菜的研究可从以下几

个方面进行。一是更加全面深入地探究酱腌菜中微

生物的生理特征、遗传特性，揭示酱腌菜中微生物的

演替规律以及微生物对风味物质形成的影响机制。

在深入研究酱腌菜中微生物与风味品质相关性的基

础上，筛选具有特定功能性的优良菌株作为发酵剂生

产优质酱腌菜。二是针对目前酱腌菜的加工方式仍

然以自然发酵为主，存在生产周期长、产品外观色泽

差、产品风味品质不稳定等问题，要更加深入地探讨

酱腌菜的新型加工工艺。三是传统工艺制作的酱腌

菜常加入大量化学添加剂如甜味剂、色素、防腐剂

等，然而，化学添加剂的过量会对人体肾脏造成负担，

因此，应选用新型天然原辅料替代化学添加剂，不仅

能提高产品营养价值和风味品质，还保证了产品的安

全性。另外，为了提高酱腌菜产品的品质与安全性，

还应深入研究既能提高检测效率、又能减小检测带

来的产品损害的新型检测技术。酱腌菜产品新型检

测技术的研究与开发将为酱腌菜产业的升级以及现

代化加工提供新的理论支撑。
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