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摘  要：【背景】魏斯氏菌广泛存在于发酵食品中，它们与食品发酵进程和风味物质的形成密

切相关。酱油发酵过程酱醪中细菌的优势菌属是魏斯氏菌，研究魏斯氏菌的生理和代谢特性对

于揭示菌株对环境的适应性和与酱油发酵相关的功能具有重要意义。【目的】从酱油酱醪中分

离获得魏斯氏菌属中主要种的菌株，研究它们在酱油发酵过程的数量变化以及菌株的生理和生

化特性，阐明菌株对酱油发酵体系的适应性和与酱油发酵相关的特性。【方法】通过菌株绝对

数量的定量分析和耐受性比较，以及考察高盐条件下魏斯氏菌合成短链脂肪酸、胞外多糖、生

物胺和氨基甲酸乙酯或其前体等特性，研究各类魏斯氏菌对酱油发酵和其安全性的影响。【结

果】从高盐稀态酱油的酱醪中共分离得到 16 株魏斯氏菌，分别属于融合魏斯氏菌(Weissella 

confusa)、类肠膜魏斯氏菌(Weissella paramesenteroides)和食窦魏斯氏菌(Weissella cibaria)。其

中类肠膜魏斯氏菌可耐受高盐条件，是酱醪中魏斯氏菌属的主要菌种。它们合成短链脂肪酸的

能力高于融合魏斯氏菌和食窦魏斯氏菌。酱醪来源的魏斯氏菌合成氨(胺)类危害物的特性区别

较大，类肠膜魏斯氏菌的部分菌株产生物胺并可利用精氨酸积累瓜氨酸，食窦魏斯氏菌则能够

降解多种生物胺。【结论】揭示了酱醪中主要魏斯氏菌的耐盐特性、在较低温度下生长情况和

物质代谢规律，对于阐明魏斯氏菌与酱油发酵相关的功能和特性以及对酱油加工过程安全控制

具有重要意义。 
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Abstract: [Background] Weissella exists widely in fermented foods. Strains of this genera are 
involved in fermentation and contribute to the formation of volatile compounds. In soy sauce moromi 
mash, Weissella is the dominant genera of bacteria. Thus, it is of great importance to characterize 
their adaption to the environment, as well as properties related to soy sauce fermentation. 
[Objective] To isolate the main species of Weissella from soy sauce moromi mash, and evaluate their 
function for soy sauce fermentation by analyzing the dynamic composition of each species and their 
adaptation to the environment. [Methods] Characteristics of Weissella and their effect on the safety 
of soy sauce and fermentation process were evaluated by detection of quantity of Weissella during 
soy sauce fermentation, and their capability in production of short chain fatty acids, extracellular 
polysaccharides, biogenic amines (BA) and ethyl carbamate or their precursors. [Results] A total of 
16 strains of Weissella, including Weissella confusa, Weissella paramesenteroides and Weissella 
cibaria, were isolated from soy sauce moromi mash. W. paramesenteroides was found to be tolerant 
to salt stress that confers the main species of Weissella in the moromi mash. The capability of short 
chain fatty acids synthesis of W. paramesenteroides is higher than that of W. confusa and W. cibaria. 
Production of toxic ammonia compounds are diverse for Weissella strains. Some strains of W. 
paramesenteroides produce more than one BAs and accumulate citrulline, the precursor of ethyl 
carbamate, while W. cibaria degrades a variety of BAs. [Conclusion] The tolerance of Weissella 
isolated from soy sauce moromi mash to salt stress, their growth at temperature lower than the 
optimal one, and their metabolisms were disclosed. This is important to elucidate the function and 
characteristics of Weissella for soy sauce fermentation and safety control in processing. 

Keywords: Soy sauce, Lactic acid bacteria, Weissella, Short-chain fatty acids, Food safety 

酱油是一种传统调味品，它与人们的生活息息

相关[1]。酱油发酵是一个多种微生物共同作用的混

菌发酵过程。传统酱油酿造是以大豆和小麦为主

要原料，经过微生物及其酶系的长期作用，赋予

了酱油良好的风味和丰富的营养[2-3]。微生物种群

对于酱油的发酵进程和风味物质合成具有重要影

响，它们是酱油发酵的核心[4-5]。因此，系统解析

与微生物物质代谢相关的酱油发酵和食品组分合

成机制，有助于利用生物技术进行发酵过程优化

控制，从而保证酱油产品品质的稳定和提高其食

品安全性[6-7]。 

魏斯氏菌是一类重要的乳酸菌，存在于酱油、

泡菜、豆豉、香肠等发酵食品中，在发酵食品中具

有广泛的应用价值[8-9]。魏斯氏菌在食品发酵过程

中可增加食品中有机酸、短链脂肪酸、酯类等风味

物质含量[10]。它们在食品发酵过程中产生的纤维

素也赋予食品具有降血液中胆固醇和控制体重的

作用[11-12]。魏斯氏菌也是高盐稀态酱油发酵过程细

菌中的优势菌属[13]，目前对魏斯氏菌在酱油发酵

过程中的功能尚不完全清楚[14]。随着生活水平的

提高，人们对食品安全的关注日益增加。发酵食品

在加工过程中，由于微生物对氮源的不彻底利用，

会产生氨(胺)类危害物，对食品安全有潜在的影

响。生物胺广泛存在于各类发酵食品中，在酱油中

的含量也较高[7,15]。国际上规定食品中组胺的含量

应低于 500 mg/kg，而目前市售的部分酱油中组胺
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的总含量超过标准[16]。氨基甲酸乙酯是一种可致

癌的氨(胺)类危害物，它由微生物利用氮源的代谢

产物(尿素、瓜氨酸等，氨基甲酸乙酯的前体)与乙

醇反应生成[17]。因此分析酱醪来源魏斯氏菌与氨

(胺)类危害物合成和积累的关系，对于在酱油发

酵过程中合理利用或控制魏斯氏菌具有重要指导

意义[18]。 

本研究以高盐稀态酱油为研究对象，通过分

离优势魏斯氏菌属的菌株以及考察菌株的生理生

化特性，解析其与酱油发酵过程物质合成与代谢

的关系，为魏斯氏菌在发酵食品中的应用提供理

论依据。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

1.1.1  酱醪样品 

本研究所用高盐稀态酱油(1−20 d，15 °C，

21−120 d，30 °C；第 20天添加鲁氏接合酵母)的酱

醪样品取自广东珠江桥生物科技股份有限公司的

酱油晒罐。获得的发酵 0−120 d 酱醪样品保存   

于−80 °C，用于菌株分离和微生物宏基因组制备。 

1.1.2  菌株 

融合魏斯氏菌(Weissella confusa)、类肠膜魏斯

氏菌(Weissella paramesenteroides)和食窦魏斯氏菌

(Weissella cibaria)，由本实验室分离。 

1.1.3  培养基 

MRS培养基(g/L)：蛋白胨 10.0，牛肉粉 5.0，

酵母粉 4.0，葡萄糖 20.0，磷酸氢二钾 2.0，乙酸钠

5.0，柠檬酸三铵 2.0，硫酸镁 0.2，硫酸锰 0.1，吐

温 80 1.0 mL/L。 

精氨酸利用培养基(g/L)：酵母膏 5.0，牛肉膏

5.0，NaCl 180.0，葡萄糖 0.5，硫酸镁 0.2，硫酸锰

0.1，硫酸铁 0.4，碳酸钙 0.1，磷酸氢二钾 2.0，精

氨酸 5.0，吐温 80 1.0 mL/L。 

魏斯氏菌分离培养基(g/L)：MRS 培养基，万

古霉素 0.2，那他霉素 0.1。 

产胞外多糖检测培养基(g/L)[19-20]：添加 10% 

(质量体积比)蔗糖的 MRS培养基。 

产短链脂肪酸检测培养基 (g/L)[21]：葡萄糖

20.0，可溶性淀粉 10.0，酵母膏 10.0，蛋白胨 10.0，

吐温 80 1.0 mL/L，氯化钠 180.0。 

1.1.4  主要试剂和仪器 

PCR 用 DNA 聚合酶 PrimeSTAR® Max DNA 

Polymerase和 SYBR® Premix ExTaqTM Ⅱ均购自宝

生物有限公司；核酸浓度检测用 Qubit® dsDNA HS

试剂盒购自赛默飞世尔科技有限公司；宏基因组提

取试剂盒 Power Max® Soil DNA Isolation Kit购自

安必胜科技有限公司；万古霉素和那他霉素购自青

岛宝博生物科技有限公司；组胺、酪胺、尸胺、腐

胺、色胺、苯乙胺、精胺、亚精胺、氨基酸混合标

准品、丹磺酰氯、2-辛醇和邻苯二甲醛(OPA)购自

西格玛有限公司；其他试剂购自国药集团化学试剂

有限公司。 

红外光谱仪购自尼高力仪器公司；荧光定量

PCR 仪购自罗氏有限公司；气相色谱质谱联用仪

购自岛津公司；高效液相色谱仪购自安捷伦公司；

酶标仪和超微量分光光度计购自赛默飞世尔科技

有限公司。 

1.2   实验方法 

1.2.1  魏斯氏菌的分离及筛选 

使用含万古霉素(0.2 g/L)和那他霉素(0.1 g/L)

的 MRS培养基从酱醪中分离和筛选魏斯氏菌[22]。

选取发酵第 7、14、25天的酱醪样品，取 15 g酱

醪置于烧杯中，加入 135 mL无菌生理盐水并加入

适量的玻璃珠，100 r/min振荡 5 min，室温静置

5 min后取 1 mL菌悬液，将菌液梯度稀释涂布，

37 °C静置培养 1−3 d[23]。 

1.2.2  菌株鉴定 

提取分离得到菌株的基因组DNA，用细菌 16S 

rRNA基因通用引物 27F (5′-AGAGTTTGATCCTG 

GCTCAG-3′)和 1492R (5′-GGTTACCTTGTTACGA 

CTT-3′)，recN 基因引物 recNR (5′-GCTCTGAAG 

TGATTTTATCTGACA-3′)和 recNF (5′-AACCATG 

CGGTTGTTGGTA-3′)扩增菌株的 16S rRNA 基因

和 recN 基因(可用于魏斯氏菌种间鉴定)[24]。扩增
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产物送至生工生物工程(上海)股份有限公司进行

测序，测序结果与 NCBI数据库中序列进行比对分

析，用 MEGA 6.0软件构建进化树[25]，确定菌株的

属种。 

1.2.3  菌株耐环境胁迫能力分析 

将菌株接种于 MRS 液体培养基，37 °C 静置

培养 24 h，取 1 mL菌液 10 000 r/min离心 10 min。

用浓度为 0.8% (质量体积比)的无菌生理盐水清洗

2遍，以 1 mL无菌水重悬浮后，将菌液按 10% (质

量体积比)的接种量添加到含 18% (质量体积比) 

NaCl的 MRS培养基中，以 0、12、24、36、72、

240 h取样梯度稀释涂平板计活菌数[26-27]。 

将菌株接种于 MRS 液体培养基，37 °C 静置

培养 24 h，取 1 mL菌液 10 000 r/min离心 10 min。

用浓度为 0.8% (质量体积比)的无菌生理盐水清

洗 2 遍，以 1 mL 无菌水重悬浮后，取样梯度稀

释涂平板计算初始活菌数，将上述菌液按 10% 

(质量体积比)的接种量添加到 MRS培养基中，分

别在 15−25 °C条件下培养，24 h取样梯度稀释涂

布并进行活菌计数。培养起始和终点时的活菌数

以 C0和 C1表示，单位为 CFU/mL，相对生长速

率=(lgC1−lgC0)/24[28]。 

1.2.4  胞外多糖含量及结构分析 

将菌株接种到产胞外多糖液体培养基中，

30 °C静置培养 48 h。取 10 mL培养液，加入 2 mL 

80% (质量体积比)的三氯乙酸，冰浴，搅拌 30 min。

4 °C、4 000 r/min离心 20 min去菌体和蛋白，往

上清液中加入 3 倍体积冰冻无水乙醇，4 °C 冷藏

过夜，多糖呈絮状沉淀析出[29]。4 °C、4 000 r/min

离心 20 min，用 10 mL蒸馏水溶解多糖沉淀，加入

1.0 mL浓度为 6% (质量体积比)的苯酚混匀再加到

5.0 mL浓硫酸中，静置 10 min后摇匀，室温放置

20 min，490 nm测吸光值[30]。将用乙醇沉淀后溶

解的胞外多糖进行冷冻干燥，制得的样品在红外灯

照射下，采用 K-Br圆盘法将多糖制成透光薄片。

胞外多糖结构分析使用 Nicolet Nexus 470FT-IR红

外光谱仪在 4 000−500 cm−1范围内进行检测[20]。 

1.2.5  短链脂肪酸测定 

短链脂肪酸采用 SPME-GC-MS法测定[21]。将

魏斯氏菌在产短链脂肪酸检测培养基中培养 10 d，

取 10 mL培养液 10 000 r/min离心 15 min收集上

清，向上清液中加 4 g氯化钠，充分溶解后再添加

66.2 μg/L的 2-辛醇作为内标，60 °C萃取 40 min，

采用顶空进样[21]。GC-MS分析方法以及数据处理

参照文献[31]。 

1.2.6  生物胺含量测定 

菌株产生物胺培养条件：将培养好的魏斯氏菌

垂悬于含有组氨酸、酪氨酸、赖氨酸、色氨酸、精

氨酸、鸟氨酸和苯丙氨酸各 5 g/L的 MRS培养基

中，37 °C静置培养 48 h。 

菌株降解生物胺反应条件：将培养好的魏斯氏

菌垂悬于含有生物胺(100 mg/L)的MRS培养基中，

37 °C反应 48 h。 

取 10 mL培养液，10 000 r/min离心 5 min

收集上清，备用。取 5 mL上清液，加到 10 mL

的 5% (质量体积比)三氯乙酸溶液中，加入 20 µL 

(100 µL/mL)内标(1,7−二氨基庚烷)混匀，振荡提取

60 min，3 600 r/min离心 20 min取上清液，连续

提取 2次，合并上清液定容至 25 mL，正丁醇/氯

仿(11׃，体积比)萃取[32]。衍生化方法及色谱条件

与 Takebe等的研究方法相同[13]。 

1.2.7  ADI 途径关键酶活测定 

将魏斯氏菌接种至 MRS 培养基中静置培养

24 h。取 30 mL的菌液离心后去上清，用 PBS (pH 

7.0)缓冲液清洗菌体 2−3次，然后加入 30 mL的精

氨酸利用培养基，置于 37 °C培养 4−6 h。取培养

液 20 mL，4 °C、5 000 r/min离心 10 min，用 PBS

缓冲液清洗菌体 2−3 次，破壁后离心取上清，所

得上清是菌株的酶液。 

酶活测定方法与 Zhang等的测定方法相同[18]。

向 150 μL含有 50 mmol/L相应底物的反应液中加

入 2.3 mL PBS缓冲液(50 mmol/L，pH 7.0)和 50 μL

酶液(以添加 PBS 缓冲液的反应体系为对照)。在

37 °C反应 30 min后添加 2.5 mL 5% (质量体积比)
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三氯乙酸终止反应。将反应液稀释一定倍数后，经

孔径为 0.22 μm的滤膜过滤，用高效液相色谱法测

定样品中瓜氨酸含量，然后利用公式计算相应的酶

活力[33]。 

酶活(U/mL)＝稀释倍数×转化所生成的瓜氨

酸(µmoL/mL)/转化时间(min)。 

1.2.8  氨基酸测定 

按 5% (质量体积比)接种量将魏斯氏菌的种子

液 (109 CFU/mL)接种至精氨酸利用培养基中，

37 °C静置培养 4 d。游离氨基酸测定采用高效液

相色谱法[34-35]。 

1.2.9  微生物宏基因组制备及荧光定量 PCR 扩增 

宏基因组制备：称取 5 g 酱醪样品置于烧杯

中，用无菌生理盐水洗涤 2 次。将洗涤后的酱醪

转移至研钵中，加入液氮，充分研磨使细胞破碎。

然后使用 PowerMax® Soil DNA Isolation Kit试剂

盒按照说明书操作提取微生物的基因组[36]。使用

NanoDrop 2000 超微量分光光度计测定微生物基

因组 DNA浓度并评估纯度。采用 0.6% (质量体积

比)的琼脂糖凝胶电泳检测基因组 DNA完整度。 

以魏斯氏菌 recN 基因序列设计特异性引物用

于 RT-PCR 扩增(表 1)。微生物的定量采用绝对定

量法，即采用已知浓度的标准品制备标准曲线，对

未知浓度的样品进行其拷贝数的测定。对标准品进

行 10 倍梯度稀释，然后以标准品为模板进行

RT-PCR反应。反应完成时，以阈值循环数 Ct (即

每个反应管内的荧光信号达到设定的阈值时所经

历的循环数)作为横坐标，标准浓度的对数作为纵

坐标绘制标准曲线[37]。 

1.3  数据分析 

使用 SPSS 19.0软件对数据进行相关性分析，

所有试验均重复 3次。 

2  结果与分析 

2.1  高盐稀态酱油酱醪中魏斯氏菌的分离及其

鉴定 

采用选择性分离的方法从高盐稀态酱油不同

发酵时期的酱醪中共分离得到 110株可在含万古霉

素(0.2 g/L)和那他霉素(0.1 g/L)的MRS平板上生长

的菌株。结合菌落及菌体形态特征分析与保守序列

比对的方法，可以对菌株进行种间鉴定[38]。根据菌

株的菌落形态特征，选取了 16株菌落呈白色，圆形

微隆起，表明光滑不透明，并且显微镜镜检下形态

为革兰氏阳性，无芽孢，无鞭毛不运动的棒状菌株

进行菌种鉴定。嗜盐四联球菌也是酱油发酵过程存

在于酱醪中的乳酸菌[39]，因此选择 Tetragenococcus 

halophilus NBRC 12172菌株的相关基因作为外参，

以 16S rRNA基因和 recN基因的部分序列构建系统

发育树(图 1)。通过比对菌株的 16S rRNA基因序列，

确定这 16株菌为魏斯氏菌(图 1A)。保守基因 recN

常用于魏斯氏菌或其他乳酸菌的种间鉴定[24,40]。将

分离得到的 16 株魏斯氏菌的 recN 基因序列与

GenBank中的序列进行比对，确定它们分别为：

7株融合魏斯氏菌(Weissella confusa)、4株类肠膜 

 
表 1  RT-PCR 引物 
Table 1  Primers used for RT-PCR 

基因 

Gene 

引物序列 

Sequences (5′→3′) 

扩增长度 

Size (bp) 
W. confusa recN GGCGGATTGGTCTCTTTTTG 198 

CACGCTCAGTAACCGTGTGC 

W. cibaria recN GCATCCGTCAGTTCATCAC 186 

GATTACGCACTTACCACAGG 

W. paramesenteroides recN GCTCTGAAGTGATTTTATCTGAC 174 

AACCATGCGGTTGTTGGTA 
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魏斯氏菌(Weissella paramesenteroides)和 5株食窦

魏斯氏菌(Weissella cibaria) (图 1B)。由图 1可知，酱

醪来源的 W. confusa和 W. cibaria亲缘关系较近，

W. paramesenteroides与它们区别较大。为考察菌株

的生理和代谢特性，分别选取W. paramesenteroides 

(01、20、28、30)、W. confusa (02、14、25、40)

以及 W. cibaria (03、17、35、36) 3个种的菌株用

于后续研究。 

 

 
 

 
 

图 1  酱醪来源魏斯氏菌的系统发育树 
Figure 1  Phylogenetic trees of Weissella isolated from soy sauce moromi 
注：基于魏斯氏菌 16S rRNA基因(A)和 recN基因(B)构建的系统发育树. 分支点数值表示置信度；比例尺表示碱基替换率；0.02表

示 2%的替换率；括号内序号表示嗜盐四联球菌 NBRC 12172的 GenBank登录号以及与测序结果最相近的 GenBank登录号. 

Note: Neighbor-Jointing trees built by MEGA 6.0 based on 16S rRNA gene (A) and recN (B) partial sequences of Weissella strains; Scores 
represent confidence levels; The bar scale indicates the rate of substitution per base, 0.02 represents a replacement rate of 2%; The numbers 
in brackets represent the GenBank accession number for Tetragenococcus halophilus NBRC 12172 and those most relevant sequences. 
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2.2  酱油发酵过程魏斯氏菌数量分析 

魏斯氏菌是酱油发酵过程酱醪中细菌的优

势菌属，高盐稀态酱油发酵过程的酱醪中魏斯氏

菌主要包括 W. paramesenteroides、W. confusa和

W. cibaria[26]。分析酱醪中魏斯氏菌主要种的菌株

的数量随酱油发酵时间的变化规律，对阐明这类

菌对酱醪体系的适应性以及预测它们在酱油发酵

过程中的活跃时期和对酱油发酵的贡献具有重要

意义。因此，采用 RT-PCR 方法分别对酱油发酵

过程酱醪中 W. paramesenteroides、W. confusa和

W. cibaria 的绝对数量进行了分析(图 2)。结果表

明，在整个酱油发酵周期 W. paramesenteroides的

数量最多，为 108 copy/g酱醪(1个 copy表示按照

标准质粒 copy数换算的细胞数)，W. confusa数量

较少，W. cibaria的数量最少。 

2.3  魏斯氏菌对盐的耐受性和在低于最适生长

温度下的生长情况 

酱醪是高盐体系，只有耐盐微生物才能存活

或生长及进行物质代谢。由于酱醪中魏斯氏菌是

细菌中的优势菌，说明魏斯氏菌有耐受高盐的能

力。3个种的魏斯氏菌在酱油发酵过程中的数量有

很大不同，这可能与菌株对环境胁迫的耐受性有关。

本研究以酱醪的含盐浓度为参考标准，比较了魏斯

氏菌对 18% (质量体积比) NaCl的耐受性。由图 3A 

 

 
 

图 2  魏斯氏菌的数量随酱油发酵时间的变化规律 
Figure 2  Quantification of Weissella in moromi mash 
during soy sauce fermentation 

可知，W. paramesenteroides 在 18% (质量体积比) 

NaCl的培养体系中，活菌数下降水平与对照相比少

于 1 个数量级，因此我们认为它在三类魏斯氏菌中

是耐盐性较好的；W. cibaria 和 W. confusa 在含有

18% (质量体积比) NaCl的培养体系中的活菌数下降

水平比对照低1−2个数量级，与W. paramesenteroides

相比，对盐的耐受性较差(图 3A)。 

高盐稀态酱油发酵前期是 15 °C 的较低温度

发酵，后期升温至 30 °C。较低的温度对菌株的生

长和代谢有较大影响。由图 2可知，魏斯氏菌的数

量在酱油发酵前期下降了 1−2 个数量级，除了受

盐胁迫外，菌株生长可能还受较低温度的影响。通

过考察魏斯氏菌在较低温度下生长情况发现，3个

种的魏斯氏菌在 15−25 °C 培养条件下均可以生

长。然而，W. paramesenteroides在 15−25 °C培养

条件下的生长情况好于其他两个种的菌株，其相

对生长速率是W. confusa和W. cibaria的 1.2倍和

1.5倍以上(图 3B)。 

以上结果表明，W. paramesenteroides 对盐的

耐受性和在较低温度下生长能力均高于 W. cibaria

和 W. confusa，这可能是它占酱醪魏斯氏菌中优势

菌种的主要原因之一。 

2.4  魏斯氏菌产胞外多糖特性分析 

魏斯氏菌可利用发酵食品中含有的单糖合成

葡聚糖、果聚糖和非消化性寡糖等胞外多糖。微生

物合成的多糖具有益生作用，它可以增加发酵食品

的口感和营养[41-42]。本研究考察的酱醪来源的魏斯

氏菌均有合成胞外多糖的能力。其中 W. confusa

合成胞外多糖的能力强于 W. paramesenteroides和

W. cibaria。W. confusa 02合成胞外多糖的产量最

高，达到 3.34 g/L (图 4A)。 

为进一步分析魏斯氏菌所产胞外多糖的结构，

对 3 个种的魏斯氏菌所产胞外多糖的结构进行了

解析。3 个种的魏斯氏菌的多糖在 980 cm−1处均

有吸收峰，说明胞外多糖分子中有 β-键官能团 

(图 4B)。W. paramesenteroides和 W. confusa的胞

外多糖分子在 822 cm−1处有特征吸收峰，表明该 
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图 3  魏斯氏菌耐高盐能力和在较低温度下生长情况比较 
Figure 3  Comparison of the tolerance to salt and growth of Weissella strains 
注：A：耐盐性比较；B：在较低温度下生长情况比较. 

Note: A: Comparison of salt tolerance of Weissella; B: Growth rate of Weissella cultivated at different temperatures. 

 

    
 

    
 

图 4  魏斯氏菌胞外多糖产量及多糖结构解析 
Figure 4  The titer and structure of extracellular polysaccharide produced by Weissella 
注：A：魏斯氏菌胞外多糖产量；B−D：魏斯氏菌所产胞外多糖的红外光谱. 

Note: A: Production of extracellular polysaccharide; B−D: Infra-red spectrum of extracellular polysaccharide produced by Weissella. 
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多糖是含 α-(1−3)键的多糖。通过对 3 种胞外多糖

结构分析，推测W. paramesenteroides和W. confusa

所产多糖是含有 α-型和 β-型的多糖，W. cibaria所

产多糖是含有 β-型的多糖。以上结果说明，魏斯

氏菌可能对酱油中 α-型和(或) β-型多糖的合成有

一定贡献。 

2.5  魏斯氏菌生产短链脂肪酸的特性分析 

酱油中含有多种功能物质，包括氨基酸、寡

肽、胞外多糖和挥发性脂肪酸等。从食品中摄入

的短链脂肪酸可迅速被肠胃吸收，因而对于维持

肠道的正常功能具有重要作用[43-44]。为了研究酱

油中含有的短链脂肪酸是否与魏斯氏菌的物质代

谢有关，分析了魏斯氏菌合成短链脂肪酸的情况。

由图 5可知，酱醪来源的魏斯氏菌可以合成乙酸、

丙酸、丁酸、异丁酸、戊酸、异戊酸六种短链脂

肪酸。其中 W. paramesenteroides合成短链脂肪酸

的种类最多，能力最强；W. cibaria合成短链脂肪

酸能力次之；W. cibaria合成短链脂肪酸能力相比

最弱。W. paramesenteroides 28是所有菌株中在实

验条件下可以合成全部 6 种短链脂肪酸的唯一菌

株。W. paramesenteroides 种的菌株合成丁酸和戊

酸的能力较强。  

2.6  魏斯氏菌氮源代谢 

生物胺和氨基甲酸乙酯是酱油中含有的氨(胺)

类危害物。它们的合成和积累均与细菌的氮源代谢

有关。生物胺主要是氨基酸在乳酸菌的氨基酸脱羧

酶作用生成的[45]。过量摄入生物胺会使人产生恶

心、过敏等身体不适反应[46-47]。对酱醪来源魏斯氏

菌产生物胺的能力分析发现，考察的 W. cibaria菌

株均不产生物胺；W. paramesenteroides能产尸胺、

酪胺、亚精胺和苯乙胺(表 2)，W. confusa 14可生成

组胺。将不产生物胺的 W. cibaria 17加入含有生物

胺的溶液中，发现W. cibaria 17在 2 d内可降解 24%

组胺、15%酪胺、13%苯乙胺和 12%的色胺。 

 

 
 

图 5  魏斯氏菌产短链脂肪酸能力分析 
Figure 5  Analysis of short chain fatty acids produced by Weissella 
注：图中右侧比例代表各物质浓度(mg/L). 

Note: The values represent concentrations of corresponding compounds. 
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表 2  酱醪来源魏斯氏菌产生物胺能力比较 
Table 2  Production of biogenic amines by Weissella strains isolated from moromi mash 

菌株 

Strains 

组胺 

Histamine 
(mg/L) 

尸胺 

Cadaverine 
(mg/L) 

酪胺 

Tyramine
(mg/L) 

色胺 

Tryptamine
(mg/L) 

精胺 

Spermine
(mg/L) 

亚精胺 

Spermidine
(mg/L) 

腐胺 

Putrescine 
(mg/L) 

苯乙胺 

Phenylethylamine
(mg/L) 

W. paramesenteroides 01 − 0.14 0.21 − − 2.39 − 0.53 

W. paramesenteroides 20 − 0.53 0.94 − − 2.42 − 1.21 

W. paramesenteroides 28 − − − − − − − − 

W. paramesenteroides 30 − − − − − − − − 

W. confusa 02 − − − − − − − − 

W. confusa 14 0.96 − − − − 0.71 − − 

W. confusa 25 − − − − − − − − 

W. confusa 40 − − − − − − − − 

W. cibaria 03 − − − − − − − − 

W. cibaria 17 − − − − − − − − 

W. cibaria 35 − − − − − − − − 

W. cibaria 36 − − − − − − − − 

注：−：未检测出. 

Note: −: Not detected. 

 
酱油中氨基甲酸乙酯主要是细菌精氨酸脱亚

氨基(ADI)途径利用精氨酸的不完全代谢产物——

瓜氨酸，与乙醇反应生成[48]。ADI 途径的 3 个反

应分别由精氨酸脱亚胺酶(ADI)、鸟氨酸转氨酶

(OTC)和鸟氨酸氨基甲酸激酶(CK)催化 [44]。ADI

和 OTC分别催化瓜氨酸的生成和分解，两酶活性

的比值>1表示瓜氨酸是积累的，比值<1则代表瓜

氨酸是消耗的。因此，分析两者的活性可以预测菌

株是否积累氨基甲酸乙酯前体瓜氨酸。通过分析魏

斯氏菌在 18% (质量体积比) NaCl 培养条件下的

ADI和 OTC活性，发现除了 W. paramesenteroides 

28和W. paramesenteroides 30外，其他魏斯氏菌在

此培养条件下ADI和OTC活性之比均小于1 (表 3)。

而对魏斯氏菌合成和积累瓜氨酸的能力分析表明，

这两株菌积累瓜氨酸的能力均高于其他菌(表 4)。

虽然W. paramesenteroides的有些菌株可积累少量瓜

氨酸(精氨酸转化为瓜氨酸的转化率是 6%−12%)，但

是与嗜酸乳酸足球菌(精氨酸转化为瓜氨酸的转化

率是 54%−99%)和葡萄球菌(精氨酸转化为瓜氨酸

的转化率是 27%−32%)相比，它积累瓜氨酸的能力

要弱很多[18,33]。此结果进一步证实魏斯氏菌不是酱

醪中氨基甲酸乙酯前体瓜氨酸的主要产生菌。 

3  讨论与结论 

魏斯氏菌是参与酱油发酵的细菌中的优势

菌属，对于酱油发酵进程和风味有重要的影响和

贡献[49-50]。研究表明，W. confusa、W. cibaria和

W. paramesenteroides是高盐稀态酱油发酵体系中

魏斯氏菌属的 3 个优势种[25]。高盐稀态酱油发酵

过程中魏斯氏菌的组成变化以及菌株在酱油发酵

过程中的作用尚不清楚。因此，对魏斯氏菌适应环

境性能的研究及其用于发酵食品的安全性评估，不

仅有助于拓展乳酸菌的知识领域，更可为其在食品

发酵中的应用提供理论依据。 
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表 3  魏斯氏菌中 ADI 途径关键酶的酶活分析 
Table 3  Detection of enzymes involved in ADI pathway in Weissella 

Strains ADI activity (U/mL) OTC activity (U/mL) ADI/OTC (%) 

W. paramesenteroides 01 0.51 0.65  78.5 

W. paramesenteroides 20 0.45 0.49  91.8 

W. paramesenteroides 28 0.47 0.46 102.2 

W. paramesenteroides 30 0.41 0.37 110.8 

W. confusa 02 0.44 0.57  77.2 

W. confusa 14 0.35 0.42  83.3 

W. confusa 25 0.39 0.45  86.7 

W. confusa 40 0.37 0.44  84.1 

W. cibaria 03 0.36 ND ND 

W. cibaria 17 0.41 0.47  87.2 

W. cibaria 35 0.33 0.36  91.7 

W. cibaria 36 0.35 0.41  85.4 

注：酶活(U/mL)=稀释倍数×转化所生成的瓜氨酸(µmoL/mL)/转化时间(min)；ND：未检测到酶活. 

Note: Enzyme activity (U/mL)=Dilution multiple×conversion of citrulline (µmoL/mL)/conversion time (min); ND: Not detected.  
 
 

表 4  菌株积累瓜氨酸能力比较 
Table 4  Comparison of capability of Weissella in citrulline accumulation 

Strains 
ΔArg 
(g/L) 

ΔCit 
(g/L) 

ΔCit/ΔArg 
(%) 

W. paramesenteroides 01 2.56±0.02 0.16±0.01 6.25±0.04 

W. paramesenteroides 20 2.74±0.03 0.24±0.01 8.75±0.05 

W. paramesenteroides 28 2.45±0.01 0.25±0.03 10.21±0.02 

W. paramesenteroides 30 2.41±0.05 0.29±0.02 12.03±0.06 

W. confusa 02 2.50±0.01 0.20±0.01 8.00±0.02 

W. confusa 14 2.57±0.04 0.21±0.01 8.17±0.04 

W. confusa 25 2.38±0.01 0.23±0.03 9.66±0.03 

W. confusa 40 2.44±0.02 0.17±0.03 6.97±0.05 

W. cibaria 03 2.47±0.01 0.22±0.02 8.91±0.02 

W. cibaria 17 2.43±0.03 0.23±0.01 9.47±0.03 

W. cibaria 35 2.27±0.02 0.15±0.01 6.61±0.02 

W. cibaria 36 2.11±0.01 0.19±0.03 9.00±0.04 

注：∆Arg：精氨酸的消耗量；∆Cit：瓜氨酸的积累量，∆Cit=∆Arg−∆Orn；ΔCit/ΔArg：精氨酸到瓜氨酸的转化率. 

Note: ∆Arg: Consumption of arginine; ∆Cit: Accumulation of citrulline, ∆Cit=∆Arg−∆Orn; ΔCit/ΔArg: The conversion ratio of arginine to 
citrulline. 
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本研究从高盐稀态酱油酱醪中分离得到魏斯

氏菌W. confusa、W. cibaria和W. paramesenteroides 

3 个优势菌种的 12 株菌。通过分析发现，

W. paramesenteroides 对高浓度氯化钠的耐受性和

在较低温度下的生长情况优于其他两个种的菌，这

可能是导致它成为酱醪中优势菌种的原因。随着生

活水平的提高，人们对食品安全的关注日益增加。

发酵食品在加工过程中，由于微生物对氮源的不彻

底利用，会产生氨(胺)类危害物，对食品安全有潜

在的影响。邹阳等研究了高盐稀态酱油中生物胺的

形成机制，发现高盐稀态酱油发酵过程中生物胺的

变化与细菌总数、乳酸菌具有一定的相关性，但是

没有明确酱油发酵中产生生物胺的具体微生物[7]。

本研究筛选得到的 12株魏斯氏菌在 18% (质量体

积比) NaCl培养条件下，大多数菌株不产生物胺，

有 3株菌产生物胺，有 1株菌可降解多种生物胺，

为进一步明确酱油发酵过程中细菌产生物胺的

作用机理提供依据。Zhang 等对高盐稀态酱油发

酵过程中优势菌属积累瓜氨酸的能力进行了分

析，发现 W. confusa和 W. cibaria积累瓜氨酸的

能力较弱 [18,33]。本研究证实酱醪来源优势菌属

W. paramesenteroides 也积累瓜氨酸，其积累瓜氨

酸的能力高于 W. confusa和 W. cibaria，低于嗜酸

乳酸足球菌和葡萄球菌。进一步证实了魏斯氏菌积

累瓜氨酸的能力较弱。 

酱油良好的风味来自于有机酸、胞外多糖、脂

肪酸、氨基酸、酯类等物质，这些风味物质的形成

与微生物代谢密切相关。Bounaix等研究发现来源

于面包的 Weissella cibaria和 Weissella confusa具

有合成 α-型多糖的能力[41]。李魁等研究发现酱油

中含有 β-葡聚糖等微生物胞外多糖，微生物合成

的多糖具有益生作用[42]。胡传旺等通过对高盐稀

态酱油中细菌微生物的代谢物进行分析，发现魏斯

氏菌在 18% (质量体积比) NaCl培养条件下均能产

乳酸等有机酸[26]。本研究通过分析发现酱醪来源

的 12株魏斯氏菌在高盐体系中能生成 α-型胞外多

糖、β-型胞外多糖、乙酸、丙酸、丁酸、异丁酸、

戊酸和异戊酸等多种功能性物质，可能对提高酱油

的口感和营养有一定贡献。 

本研究分析酱醪来源魏斯氏菌与氨(胺)类危

害物合成和积累的关系，对于在酱油发酵过程中合

理利用或控制魏斯氏菌具有重要的指导意义。 
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