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　　摘要：干酪是一种具有丰富营养物质的乳制品，随着人们生活水平的提高，对干酪这种营养健康的食品需求量也
会越来越大。干酪中的微生物在其生产和成熟过程中起着非常重要的作用，产生丰富的营养物质，同时也与干酪独特

的风味、质地以及功能性营养物质形成有关。主要介绍了微生物在干酪生产过程中的作用和污染微生物对干酪生产

和成熟的影响。研究干酪与微生物的关系并控制污染微生物的生长，对干酪制作的质量控制具有重要意义。
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　　干酪，又名奶酪，有各式各样的味道、口感和形式。分为
成熟或未成熟的软质、半硬质、硬质或特硬质、有涂层的干酪。

干酪以奶类为原料，含有丰富的蛋白质和脂质，具有很高营养

价值［１］。随着我国人民生活水平的提高，对像干酪这种营养

健康食品的需求量越来越多。近１０年来，我国干酪市场持续
升温，进口量不断扩大。据海关信息网（ｗｗｗ．ｈａｉｇｕａｎ．ｉｎｆｏ）统
计，我国干酪进口量从２００４年的 ７２４４．１ｔ增加到２０１３年的
４７３３０．９ｔ，年平均增长率为２３．２％，进口总数量超过２０万ｔ。

在干酪生产和成熟过程中微生物菌群起着重要的作用，促

进了产品质构和风味形成［２］。这些微生物主要包括发酵剂微

生物和非发酵剂微生物。发酵剂微生物的作用在于干酪生产

过程中产酸，用于提高凝乳酶的活性，有助于排除乳清和抑制

有害菌生长。非发酵剂菌群主要是指乳酸菌［３］，在切达和荷兰

式干酪中最常见的是嗜温乳杆菌，如干酪乳杆菌、副干酪乳杆

菌、植物乳杆菌、丙酸杆菌、弯曲乳杆菌。它们对干酪独特风味

和眼孔的形成以及增强微生物的生存能力具有重要作用。除

了添加的发酵剂外，还存在着一些来自于生产和加工过程中混

入的微生物，对干酪也有一定影响。干酪中微生物的特点是大

量细菌、酵母和霉菌共存，且许多因素影响它们的生存与生长。

与发酵酸奶相比，由于干酪具有独特的物理和化学特性，

如更高的ｐＨ值、低滴定酸度、高缓冲能力、高脂肪高营养、低
氧以及结构紧密。所以在乳制品中，干酪是益生菌进入人体

肠道潜在的优良载体。为了保证干酪产品对人体的健康益

处，菌群数量需要达到 １０６ＣＦＵ／ｇ以上且无不良感官性状。
因此，将益生菌［４］添加到不同种类的干酪中研究不同组分和

加工方式等因素对干酪产品中益生菌的生存能力和感官特性

的影响已经成为了研究热点。干酪中益生菌稳定性的影响因

素可以归结为３个方面，包括处方因素（菌种及其交互作用，

ｐＨ值和可滴定酸度，过氧化值，分子态氧，生产促进剂和食品
添加剂、盐、微胶囊化和成熟的因素）、加工因素（培养温度、

热处理、接种的类型和储存温度）、包装材料和系统方面。

１　干酪中主要微生物菌群

１．１　干酪中的发酵剂菌群
大多数干酪在生产过程中都需要添加发酵剂。在天然非

霉菌干酪生产过程中，常添加乳酸菌（ＬＡＢ）［５］。ＬＡＢ为革兰
氏阳性菌［６］，过氧化氢酶呈阴性，无芽孢形成，低ＧｂＣ含量且
为兼性厌氧型。其形态特征能很好地表达这种细菌的非均质

性，因为它们可能出现杆状、球形，单细胞或耦合、四分，或长、

短链。由于ＬＡＢ有限的生物合成能力和碳源、氮源的高要
求，是只能在营养丰富环境中生长的营养缺陷型菌株，需要一

些氨基酸和维生素供其生长。ＬＡＢ在干酪中是常用的发酵
剂，由于它们的一些代谢特性，对干酪的感官、质地、营养价值

和发酵食品的微生物安全性有着显著影响。

发酵剂菌群主要是在干酪生产过程中产酸，同时对干酪

成熟也起着一定推动作用。干酪生产过程中一个关键点是乳

酸菌乳糖代谢为乳酸，酸化的速度和程度影响凝乳的效果和

控盐率。ＬＡＢ能够快速发酵乳糖产生高浓度乳酸，提高凝乳
酶活性［７］。这些ＬＡＢ包括中温发酵剂乳酸乳球菌（Ｌａｃｔｏｃｏｃ
ｃｕｓｌａｃｔｉｓ）和明串珠菌属（Ｌｅｕｃｏｎｏｓｔｏｃｓｐｐ．），嗜热发酵剂包括
嗜热链球菌（Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓｔｈｅｒｍｏｐｈｉｌｕｓ）、德氏乳杆菌（Ｌａｃｔｏｂａ
ｃｉｌｌｕｓｄｅｌｂｒｕｅｃｋｉｉ）和 瑞士乳杆菌（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓｈｅｌｖｅｔｉｃｕｓ）等。
１．２　干酪中的非发酵剂菌群

干酪生产过程中非发酵剂菌群［８］对干酪的成熟发挥重

要作用，可以使干酪的成熟时间缩短至几个月或几周。这些

微生物能够降解蛋白质和脂肪，加速蛋白质的次级水解进程，

对干酪的风味和质地的形成极为重要［９］。常见的非发酵剂

菌 群 通 常 包 括 肠 球 菌 （Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ）、乳 酸 杆 菌
（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ）、乳酸乳球菌（Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ）、明串珠菌（Ｌｅｕ
ｃｏｎｏｓｔｏｃ）、片球菌属（Ｐｅｄｉｏｃｏｃｃｕｓ）和链球菌（Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ）等。
１．３　微生物在干酪的食品安全性中的作用

现今，几乎所有的食品中都会添加食品剂添加剂，各种各
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样食品剂添加使用广泛，导致人们对食品添加剂的危害性产生

担忧。干酪中乳酸菌在生产过程中能够产生有机酸（丙酸、丁

酸、醋酸等）降低环境的ｐＨ值，抑制有害微生物的生长［１０］，对

干酪中微生物稳定性提供保护作用，从而减少食源性致病菌和

食品腐败菌的生长和生存的风险。在干酪中乳酸菌的作用能

够替代食品添加剂，延迟食品货架期［１１］，且不会产生不利因素。

乳酸菌产生的细菌素［１２］是一类具有活性的多肽或蛋白

质物质，抑菌范围不局限于同源性微生物，且产生菌自身有免

疫作用。产生细菌素使乳酸菌具有重要的生物保鲜能力，即

所谓的“生物保藏”，是指使用微生物和其代谢物加强和提高

食品的安全性和保质期。有研究发现，细菌粪肠球菌在干酪

成熟过程中表现出比其他的 ＮＳＬＡＢ菌株产生更持久的细菌
素能力，能够有效抑制真菌污染物的生长代谢和次级代谢产

物。此外，蛋白质和脂肪分解能力强的菌株可以有效抑制致

病菌（金黄色葡萄球菌和大肠杆菌）的生长，对李斯特菌［１３］

也有一定抑制作用。

２　微生物对干酪品质的影响

２．１　干酪风味的产生
干酪的风味是非常复杂的，涉及数百种化合物，是在微生

物产生的多种酶共同作用下形成的［１４］。成熟过程中发生生

化变化，初次变化包括糖酵解、脂肪、蛋白质水解，形成独特的

初级风味物质，从而产生挥发性香气化合物的前体，然后通过

二次生化变化，如脂肪酸和氨基酸的代谢形成重要的次生代

谢产物，包括风味形成所必需的一些化合物的代谢。分解代

谢反应和侧链修饰可能会产生酮酸、氨、胺、醛、酸和醇等，形

成了干酪基本的味道和香气。如切达干酪中，最为重要的物

质有乙酸、丁酸、己酸、辛酸、硫化氢、谷氨酸、羰基化合物等，

这些化合物的产生与生产过程中所用的发酵菌种有关。还有

一些非挥发性化合物，乳游离氨基酸和肽与蛋白酶和肽酶水

解系统有关［１５］。因此，干酪的风味是一个多组分混合体系。

２．２　干酪质地的形成
在干酪的熟化过程中，组织中的一系列结构成分会产生

不同的物理化学变化过程。这些变化可以通过剩余的凝乳、

微生物菌群和代谢产生的酶以及在矿物质平衡上的变化来进

行调节。其中包括：剩余的乳糖会转变成乳酸、乙酸和丙酸；

酪蛋白水解生成了很多种氨基酸和缩氨酸，并且氨基酸会通

过转化形成胺、乙醇、乙醛和 ＮＨ３；甘油三酯通过水合作用生
成游离脂肪酸，进一步降解后生成酮和乙醇；脂肪球的凝结会

导致脂肪槽的形成，在所有类型的干酪中都有发生；通过改善

副酪蛋白的水合作用，如其水解性、干酪的ｐＨ值升高和酪蛋
白连接钙的溶解性。

因此，干酪是极其复杂的体系，包含了化学、生物和生化

学等多方面变化，如酪蛋白水解水合、组织的膨胀、脂肪的凝

结和水解，都会使干酪的质地发生一系列变化。干酪的质地

性质包括基本性质、二级性质和三级性质。二级性质和三级

性质是对干酪基本性质的延伸。基本性质包括组成、微观结

构和宏观结构以及它的分子性质。二级和三级性质还包括许

多其他的性质，如弹性、硬度、脆性和柔软度，这些特性和内在

的流变特性是直接相关的。这些流变学特性决定了干酪在受

外力咬、挤压、咀嚼、磨碎过程中的变化。由于干酪的质地受

流变学特性的影响，因此它们的关系是很密切的［１６］。

２．３　益生菌功能性营养物质
益生菌定义为“活的微生物，当达到足够的数量会赋予人

体健康的益处”。益生菌影响人体健康，是通过改善肠道菌群

的平衡，改善黏膜对病原体的防御。额外的健康益处包括增强

免疫反应、降低血清胆固醇、维生素合成、抗癌活性、抗菌活性。

从营养学的角度来看，干酪含有丰富的营养物质，如蛋白质、维

生素、矿物质和短链脂肪酸，是健康饮食重要的部分［１７］。其

中，维护骨骼健康的钙和人体必需的氨基酸非常丰富，其组成

对肌肉结构的发展不可缺少，这些因素都导致了医疗卫生机构

鼓励干酪的消费。此外，在干酪成熟过程中，来自于牛奶、发酵

剂和次级微生物菌群中的蛋白酶和肽酶将酪蛋白水解成了很

多肽类。部分肽类在结构上类似于内源性肽、激素、神经递质

或抗生素，在有机体中发挥了至关重要的作用。它们中的一些

也可以在肠胃消化道中不被消化掉或作为最终的前体肽的形

式存在。在受体相同的情况下，部分肽的衍生物比内源性肽有

更强的相互作用，能在有机体中发挥激动或拮抗作用。

３　干酪中的主要污染微生物对干酪的影响

３．１　噬菌体对干酪生产过程的影响
在很多干酪生产过程中，乳业工厂在热处理的牛奶中添

加微生物发酵剂控制发酵过程。这些对噬菌体敏感的高浓度

菌群在干酪工厂中是无处不在的。噬菌体能够通过空气循环

传播并且在干酪生产设施中也是普遍存在的。化学食品和生

物技术产品是通过大规模的微生物发酵制成的。因为大量的

微生物细胞是在发酵罐中培养的，大部分工业都经历过噬菌体

污染的问题［１９］。噬菌体的大量产生一直是工业的困扰，因为

它们能减速发酵过程且对产品质量不利，会导致额外的花费和

延时。乳品行业几十年来一直都在努力控制噬菌体的量。

乳品工业根据选择的发酵剂菌种大量生产发酵乳制品。

例如，乳酸链球菌的几个菌株被广泛用于牛奶生产干酪中。

发酵剂的菌群量在大型工业发酵罐中能够高达１０９ＣＦＵ／ｍＬ。
噬菌体在乳品环境中普遍存在，若发酵剂中对噬菌体敏感的

宿主细胞占优势，任何一个发酵罐中的烈性噬菌体都会开始

感染，使得它的繁殖体最终会溶解大量的发酵剂细胞，并且会

减速发酵过程，从而使产品质量低劣。现今，控制食品中噬菌

体的量已经取得了重大进展，由于已经有了一些方法将噬菌

体控制在低水平上。例如，一个标准的干酪生产工厂将几株

乳酸链球菌循环使用来阻止噬菌体的积累。尽管如此，在制

作干酪过程中噬菌体感染使得生产过程一直具有相当大的风

险，因为噬菌体菌群会时时进化且通过多种途径扩散。噬菌

体的来源和它们的分散途径必须要有清晰的认识，单一的处

理措施难以限制它们的增殖。

因此，抗噬菌体发酵剂的研究一直都是当今研究的热点，

在乳制品行业具有巨大的发展潜力。将生物工程和基因工程

相结合，研究细菌的噬菌体抗性机理，为研发抗噬菌体菌株的

育种提供了良好的前景。

３．２　梭状芽孢杆菌对干酪的影响
干酪产气只有在成熟晚期才明显发生。这是由于梭状芽

孢杆发酵乳酸产生丁酸、乙酸、二氧化碳和大量氢气所致。这

是半硬质和硬质干酪变质的主要原因之一，导致干酪外观、质
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构和风味出现瑕疵。Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍｔｙｒｏｂｕｔｙｒｉｃｕｍ为革兰氏阳性
菌，厌氧，是能够产生孢子的细菌，被认为是奶酪晚期产气［２０］

的首要原因。然而，发现其他的梭菌菌种，如 Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ
ｓｐｏｒｏｇｅｎｅｓ、Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍｂｅｉｊｅｒｉｎｃｋｉｉ和 Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍｂｕｔｙｒｉｃｕｍ也会
使干酪出现这种显著的瑕疵［２１］。

晚期产气最常见的控制方法是通过对牛乳进行离心除菌

和微过滤，添加硝酸盐或溶菌酶。然而，通过离心除菌，孢子的

减少数量还不足以减少干酪中晚期产气。相对于离心除菌减

少９５％的孢子，微过滤能减少达到９９％，但只适用于脱脂牛
奶，因为牛奶的脂肪球过大，无法通过微滤膜。另外，减少晚期

产气的方法是在干酪生产工程中使用乳酸菌（ＬＡＢ）细菌素。
乳酸菌细菌素能够有效抑制梭状芽孢杆菌的生长，常用于再制

干酪中。添加溶菌酶或添加 ＮＯ３
－也能够有效减少干酪晚期

产气，对不同的菌种具有不一样的效果。欧洲食品安全局

（ＥＦＳＡ）建议尽量减少使用硝酸盐和亚硝酸盐作为食品添加剂
的使用，是为了保持潜在的致癌物质亚硝胺保持在低的水平。

通常情况下是结合几种方法，最优化控制干酪中的晚期产气。

４　结语

干酪是一种既营养又健康的高蛋白食品，是全人类饮食

文化中不可缺少的一部分，具有广阔的前景。近十几年来，干

酪作为食品配料的使用量增加迅速，主要用在面包、汉堡、披

萨等西式食品中。随着我国对外交流的加强，西方饮食文化

逐渐渗入到我国人民的日常生活之中，人们对干酪的认识逐

渐加深。干酪具有丰富的营养价值和出色的功能特性，必将

被国内越来越多的消费者接受。干酪中微生物的菌种和数量

一直处于动态变化中，所起的作用无可替代，不仅加工工艺会

对微生物产生影响，生产过程中其所产生的物质和干酪中的

营养物质也会对其产生影响。我国干酪的研究工作起步较

晚，与国际还有较大差距。研究微生物与干酪的作用关系、改

善生产工艺具有广阔的前景。
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