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摘要：植物乳杆菌作为公认普遍安全的微生物，其具有免疫、抗氧化、降胆固醇、降解亚硝酸盐、抑菌、吸附重金属等功能，

在发酵食品工业中发挥着重要作用。随着组学技术的不断完善与进化，加快了益生菌的研究向定量化和高通量的方向发展，有助于发

现益生菌在遗传水平上的特征。该研究对植物乳杆菌组学技术及其在发酵食品中的应用进行综述，阐述了基因组学、比较基因组学、

转录组学、蛋白组学和代谢组学等技术在植物乳杆菌研究进展及其发酵食品中的应用进展，并对植物乳杆菌组学研究存在的问题及发

展趋势进行了讨论。综合利用组学技术，可从遗传、表达、代谢等多个方面对植物乳杆菌进行全方面多角度地研究，以期为植物乳杆

菌的产业化应用提供理论基础。 
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Abstract: Lactiplantibacillus plantarum is generally recognized as a generally safe microorganism.It exerts functions such as immunity 

support, anti-oxidant, cholesterol-lowering, nitrite-degrading, bacteria inhibitory, and heavy metal adsorption capacities, thus, plays an important 

role in the fermented food industry. With the continuous improvement and evolution of omics technology, the research on probiotics has been 

directed in the direction of quantification and high-throughput, which helps discover the characteristics of probiotics at the genetic level. This 

paper reviews the omics technology for studying L. plantarum and its application in fermented food. The progress of genome, comparative 

genome, transcriptome, proteome and metabolomics in studying L. plantarum and its application in fermented food. The existing problems and 

development trends of L. plantarum omics research are discussed. Comprehensive utilization of omics technology can allow multi-angle 

research on Lactobacillus plantarum from multiple aspects such as genetics, expression and metabolism, in order to provide a theoretical 

foundation for the industrial application of L. plantarum. 
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乳酸菌（Lactic Acid Bacteria，LAB）是一类广泛

存在于传统发酵食品中的益生菌，如酸奶、奶酪、酸

面团、饮料、酒、香肠、酸菜、橄榄、纳豆、豆豉等[1] 

食品中均有益生菌存在。越来越多的证据表明 LAB

在人类健康中发挥着重要作用[2,3]，具有预防慢性疾

病、改善营养状况、增强免疫力、促进生长、减轻压

力等功效[4-6]，使其在食品和制药行业备受瞩目。LAB

可产生包括有机酸、细菌素、脂肪酸以及胞外多糖[7,8]

在内的多种功能性代谢产物，LAB 产生的多种功能性

代谢产物不仅可以赋予食品独特风味，还具有一定的

健康功效[8]。 

植物乳杆菌（Lactiplantibacillus plantarum）是一

种革兰氏阳性杆菌[9]，属于乳酸杆菌，是公认普遍安

全的微生物。植物乳杆菌是 LAB 中最为常见的一种，

表现为厌氧或兼性厌氧，大部分为单体存在但也可成

对或成链分布，多表现为直或弯杆状，为人体重要菌

群的天然组成部分[10]。植物乳杆菌不仅可以吸附重金

属、塑化剂等有害因子，还具有抗氧化、降胆固醇、

降解亚硝酸盐和抑菌等活性，从而其被广泛应用[9-13]。

植物乳杆菌对宿主健康发挥着重要作用，主要表现在

调节肠道微生物的稳定和平衡[14]、抑制肠道中的病原

体和有害细菌[15]、调节免疫反应[16]等。早期的研究大

多局限于益生菌及其代谢活性产物的提取。随着研究

的深入，越来越多的 LAB 菌株的益生特性，将被进

一步发现。 

组学技术属于系统生物学的概念，主要包括基因

组学、比较基因组学、转录组学、蛋白组学、代谢组

学与离子组学等。随着组学技术研究不断完善和进化，

其已成为益生菌研究的主要技术之一。组学并不是一

门孤立的学科，它与其他检测技术联合研究有助于发

现益生菌在遗传水平上的特征。基因组学和转录组学

可解析植物乳杆菌的遗传信息和功能基因。蛋白质组

学和代谢组学在研究植物乳杆菌应对生理和环境变化

的适应机理方面也是一种非常有效的方法。在研究植

物乳杆菌时，综合利用上述 4 种技术，可以从遗传、

表达、代谢等多个方面对其进行全方面多角度地研究，

从而为人类健康事业作出更大的贡献[17]。结合组学技

术对植物乳杆菌的代谢机理进行研究，对开发特定人

群的植物乳杆菌发酵食品具有重要意义。因此，本文

将主要针对植物乳杆菌的组学研究及其在发酵食品中

的应用进行综述，以期为植物乳杆菌的产业化应用奠

定了理论基础。 

1  植物乳杆菌的组学研究 

 

1.1  植物乳杆菌的基因组学研究 

上世纪二十年代，基因组（Genome）的概念首次

面世，主要用来描述生物的遗传信息。在此基础上，

Roderick
[ 1 8 ]于上世纪八十年代年提出基因组学

（Genomics），进一步丰富了基因组的概念，为后续

人类及其他生物的基因研究奠定了理论基础。从基因

组层面上对基因的选择、突变、重组和基因组功能特

性的研究，在探究基因组在物种进化及变异过程中发

挥着举足轻重的作用[19]。自从第一个完整的细菌基因

组（流感嗜血杆菌）通过 Sanger DNA 测序方法测序

以来[20]，全基因组测序取得了相当大的进展。目前，

新一代测序（Next Generation Sequencing，NGS）一

般不需要序列库，即可对大量的 DNA 片段进行测   

序[21]。现有的 NGS 平台应用了不同的测序技术，其

中焦磷酸测序（w w w. 4 5 4 . c o m）、合成测序

（ w w w . i l l u m i n a . c o m ）、 连 接 测 序

（www.solid.appliedbiosystems.com）、半导体测序

（www. l i fe techno log ies . com）和纳米孔测序

（www.genomics.cn）是比较典型的测序工具[22]。

Handdelsman 等[23]提出了宏基因组（Metagenome）的

概念，又称元基因组学，其概述了微生物群中的物种

丰度和生态系统中常见的代谢途径。截至 2022 年 3

月，NCBI 数据库中已有 311 株植物乳杆菌完成了全

基因组测序。相比欧美和日本等国家，我国的 LAB

基因组测序起步比较晚[24]。第一株 LAB 即干酪乳杆

菌 Zhang 等[25]的基因组测序工作于 2008 年完成，虽

然这是我国对于 LAB 基因组学的首次探究，但这也

预示着我国在基因组测序方面达到了领先水平，为推

动我国后续 LAB 基因组研究做出了巨大贡献。近年

来，一些具有益生功能的植物乳杆菌已完成了测序及

功能基因解析[26]，比如 L. plantarum ST-III 具有降低冠

心病的发病风险[27]；L. plantarum PS128 可调节免疫[28]；

L. plantarum ZJ316 具有抑制 Staphylococcus aureus、

Escherichia coli、Salmonella、Listeria monocytogenes

等多种致病菌的能力；此外，在国内完成测序的 

L. plantarum P-8
[29]也具有抑制病原菌的活性。 

1.2  植物乳杆菌的比较基因组学研究 

基因组学分析方法有助于筛选出更有利于工业生

产的 LAB，拓宽 LAB 的应用范围。结构基因组学是

一种最基本也是应用最广泛的 LAB 基因组学研究方

法，通常以全基因组测序为目标，得到基因组大小和

鸟嘌呤+胞嘧啶（Guanine+Cytosine，G+C）含量等基 
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本信息。如 Michiel 等对 L. plantarum WCFS1 的编码

开放阅读框（Open Reading Frames，ORFs）蛋白和

RNA 的基因进行预测[30]。而功能基因组学主要是对

LAB 各个基因进行功能探究。由于 LAB 的各项生化

功能均由基因编码，通过分析菌种的发酵特性，可为

筛选最优发酵剂、控制发酵时间提供参考，进而从基

因层面探究 LAB 代谢特征和生理活性，将有助于其

更好地应用于食品工业。Anna 等[31]研究发现通过 

L. casei IBB3423 基因注释发现 40 多个糖苷酶相关基

因，此外还预测出了一个 β-果糖苷酶相关的信号序列

和 39 个糖基转移酶相关信号序列，这表明了该菌株具

有强大的碳水化合物代谢能力。李雪飞等[32]对芒果源

L. plantarum FMNP01 的全基因组进行了功能注释，并

对其细菌素合成相关基因进行了阐述，为该菌株细菌

素的开发提供了理论基础。 Illeghems 等 [33] 对

Lactobacillus fermentum 222 的中心碳水化合物代谢、

蛋白质水解系统和氨基酸转换途径进行重建，发现了

糖转运系统（Phosphotransferase System，PTS）和通

透酶相关基因。陈臣[24]在探究 L. plantarum ST-III 的低

聚果糖代谢通路时，对代谢产物和基因组进行测定，

发现当菌株利用低聚果糖时相比于利用葡萄糖作为碳

源有 324个基因发生变化且产物中乙酸含量明显增加。 

比较基因组学中常用的比较内容包括基因组共线

性分析、特定基因的比较分析和 GC 偏好分析、物种

间系统发生关系等。比较基因组学中常用的研究方法

有两种：（1）在得到全基因组序列的基础上，与数据

库中已知的全基因组序列进行对比，找出对比对象和

差异化对象，并进行共线性分析，这一方法能够有效

找出基因组中揭示物种间进化关系的核心基因组和揭

示环境与物种进化关系的泛基因组[34]，并分别基于两

种基因构建进化树。比较基因组学通常用来对同种或

异种生物之间基因功能和结构进行比较，如 Deo 等[35]

通过对比分析了 106 株 LAB 的胞外多糖相关基因，

阐述了各类基因的聚类数和组成以及编码不同蛋白基

因的数量，从而强调了乳酸菌中 EPS 基因簇的高变异

性可能与菌种来源相关。Illeghems 等[33 ]对比了 

L. fermentum 222和L. plantarum 80的基因结构和遗传

潜力，探究两者作为可可豆传统发酵剂的发酵特性，

其中 L. fermentum 222 具有编码柠檬酸转运蛋白的基

因和参与氨基酸转化的酶，而 L. plantarum 80 是该物

种中唯一含有与果糖或山梨糖摄取和消耗有关基因簇

的菌株。对候选功能性发酵剂菌株 L. fermentum 222

和 L. plantarum 80 的基因组序列进行深入分析，揭示

了L. fermentum 222和L. plantarum 80能够主导可可豆

发酵的原因。Qi等[36]通过比较基因组分析发现L. casei 

ATCC334、L. casei LC5、L. rhamnosus GG 和 

L. paracasei WX322 具有高度共线性，L. paracasei 

WX322 和 L. casei ATCC334 具有局部基因倒位， 

L. paracasei WX322 中没有大规模的基因插入、缺失

或倒位，仅发现少量插入和倒位，说明 L. paracasei 

WX322 在进化过程中存在小范围基因重组和转移。

（2）另一种方法是在得到全基因组序列的基础上设计

基因探针，然后与未完成全基因组测序的菌种进行杂

交，通过检测结果反应基因缺失和表达情况 [37]，

Castilho等[38]通过DNA探针互补表达探究蓝鳍金枪鱼

的热适应效应，与对照组（20 ℃）相比，发现冷处理

组（15 ℃）中的心室、红肌和白肌中有 113、81 和 196

个差异基因表达，说明不同的肌纤维类型对热适应反

应的基因表达水平不同，这可能反映了蓝鳍金枪鱼的

组织恒温特性。Perez-Diaz 等[39]以靶基因（csh）为模

板进行 PCR 扩增和构建非放射性 DIG 标记探针，证

实了植物乳杆菌中 csh 的独特性，此方法能够快速有

效地鉴定出乳杆菌中独特的基因组序列，也同样适用

于其他细菌的快速检测。 

1.3  植物乳杆菌的转录组学研究 

微阵列和 RNA 测序（RNA-Seq）是目前用于转

录组学分析的两种主要技术[21]。微阵列通过与一系列

互补核苷酸探针的杂交来测量预先建立的一组序列或

转录本的数量；而 RNA-Seq 利用超高通量 DNA 测序

将所有转录本 RNA 捕获为 cDNA 序列[40]。在益生菌

组学领域，转录组学分析已被用于研究参与应激诱导

反应的分子机制，例如胃肠道中胆汁盐的应激耐受  

性[41]。此外，转录组学有助于揭示益生菌与宿主或其

他微生物群相互作用的分子策略，包括脂质代谢的变

化、粘液信号通路的调节以及细胞生长和细胞通讯（细

胞间信号传导）[42]。Reverón 等[43]采用全基因组转录

谱分析技术研究了L. plantarum WCFS1对白藜芦醇的

分子反应，并对乳酸杆菌如何在系统水平上响应白藜

芦醇产生了新的机制见解。Bron 等[44]在不同条件下发

酵 L. plantarum WCFS1，并对其进行全基因组转录组

学分析和生理特性评估，揭示了植物乳杆菌的生理特

性受发酵条件的显著影响。Bu 等[45]采用转录组学方法

研究了 L. plantarum Q7 产生细菌素 Q7 的生物合成过

程，通过研究发现 groS 基因可能是合成细菌素 Q7 的

关键基因。该实验的结果为提高细菌素的产量提供了

新的调控目标。Lu 等[46]对生长在葡萄糖和低聚果糖

（FOS）上的对 L. plantarum ST-III 和分解代谢控制蛋

白 A（CcpA）突变株进行了完整的转录组和代谢分析。

研究结果表明 CcpA 在响应植物乳杆菌的碳源和有效
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性方面起着核心作用，并为植物乳杆菌复杂而广泛地

调节网络提供了新的机制见解。基因组学和转录组学

的结合是解决实验问题最常见的方法之一。考虑到特

定的环境，基因组和转录组技术的结合[47-49]或者宏基

因组和宏转录组技术的综合研究[50]可用于许多领域，

如研究 LAB 在食品腐败中的作用[51]、LAB 菌株的潜

在益生菌特性[52]等。 

1.4  植物乳杆菌的蛋白质组学研究 

蛋白质组学涉及研究蛋白质发育过程中数量、组

成、结构、水平和生理功能的变化以及对内部或外部

刺激的反应[53]。由于蛋白质组更复杂，并且翻译后修

饰（如糖基化、甲基化、磷酸化、泛素化、氧化）而

不断变化，因此开发了综合蛋白质组学技术以分离、

量化、鉴定和表征样本中存在的所有蛋白质[54]。Wu

等[55]采用 iTRAQ 蛋白组学分析方法建立了植物乳杆

菌在类奶酪条件下的全面蛋白质组图谱。Jiang 等[56]

采用多组学分析方法研究了 Ca
2+对 L. plantarum K25

中胞外多糖生物合成的影响。蛋白质组学分析结果表

明，Ca
2+提高了大部分与碳转运和代谢、脂肪酸合成、

氨基酸合成、离子转运有关蛋白的浓度。Mazzeo 等[57]

通过蛋白质组学全面研究了碳分解代谢控制蛋白 A

（CCPA）在 L. plantarum WCFS1 厌氧和好氧条件下

的生长调节作用。结果表明，CCPA 突变失活后显著

改变了 76 种蛋白质的表达水平，主要与细胞的碳水化

合物和能量代谢、膜运输、核苷酸代谢、蛋白质生物

合成和折叠等功能有关，证实了 CCPA 在好氧和厌氧

状态下的多效调节作用。Zhai 等[58]通过同位素标记的

iTRAQ 法比较 L. plantarum CCFM8610 和 CCFM191

对镉的耐受性，研究表明 L. plantarum CCFM8610 耐

镉的潜在机制可能归因于特定的生存模式，细胞防御

和修复系统，响应 Cd 增强疏水性氨基酸的生物合成，

Cd 结合能力和细胞壁生物合成能力，离子运输，原噬

菌体 P2b 蛋白 18、CadA、mntA 和 lp_3327 等关键蛋

白的作用。Hamon 等[59]利用比较蛋白质组学研究植物

乳杆菌中天然蛋白质多样性与胆盐耐受性的关系，通

过采用双向电泳（2-DE）、胰酶消化、液相色谱-质谱

分析和数据库检索等方法分析蛋白质组的定性和定量

差异，最终鉴定出六种在植物乳杆菌胆盐耐受过程中

关键作用的蛋白质。Yao 等[60]利用蛋白质组学技术研

究 L. plantarum DMDL9010 降解亚硝酸盐的机理，结

果发现 L. plantarum DMDL9010在 24 h内可完全降解

0.276 g/L 的亚硝酸盐。蛋白质组学分析有助于了解植

物乳杆菌的不同特性，识别出个体特性的蛋白质组特

征图谱，这些特性可作为初步选择具益生菌潜力菌株

的生物标志物。 

1.5  植物乳杆菌的代谢组学研究 

代谢组被认为是基因组、转录组和蛋白质组的最

终结果，与微生物细胞的分子表型直接相关[61]。代谢

组学在益生菌组学研究中的应用在过去几年中得到了

发展。代谢组学已被用于绘制代谢途径和揭示微生物

代谢网络[62]，如研究食品发酵过程中产生的代谢物及

其对发酵食品感官、功能和营养品质的影响[63]；评估

施用益生菌菌株对常驻微生物群代谢行为的影响[64]；

表征益生菌大规模生产过程中分泌的微生物分子（例

如，有机酸、短链脂肪酸、生物表面活性剂、多糖、

肽、细菌素等）[65]。从技术上讲，代谢组学实验和分

析通常分为靶向和非靶向两种[21]。靶向代谢组学，是

指对先验已知且以纯化形式可获取的一小部分定义的

代谢物进行检测和精确定量[66]；而非靶向代谢组学

（也称为非靶向发现全局代谢组学）允许对样品中存

在的所有代谢物（代谢指纹）进行完整扫描和测量。

基于质谱（MS）的方法、核磁共振光谱（NMR）和

拉曼光谱（RS）作为代谢组学研究的主要分析技术因

其选择性好、灵敏度高的优点而脱颖而出。近年来，

代谢组学通过与傅立叶变换红外光谱（FT-IR）、紫外-

可见（UV-Vis）吸收光谱、偏振测定法、圆二色谱和

X 射线晶体学[67]等其他分析技术的融合更新换代，进

一步促进了整个代谢组学分析的发展。Li 等[68]采用代

谢组学研究发现 L. plantarum NCU116 可以有效改善

大鼠的肥胖症。Zha 等[69]通过代谢组学分析，评估了 

L. plantarum P9 发酵乳在发酵和储存期间的代谢组学

变化。在牛奶发酵和储存期间，共发现了 35 种差异代

谢物。相关研究提供了有关乳制品和发酵乳代谢产物

的新数据，这将有助于功能性发酵乳制品的未来发展。

Wu 等[70]研究了初始酸碱（pH 值 5.5 和 8.5）胁迫对 

L. plantarum ATCC 14917 代谢谱的影响。结果表明，

碱胁迫可以限制L. plantarum ATCC 14917发酵过程中

酸性环境的形成，但是低酸性的条件更适合植物乳杆

菌的生长。Xu 等[71]研究建立了接种植物乳杆菌和异

种发酵布氏乳杆菌玉米青贮的微生物组和代谢组谱，

提高了对玉米青贮形成的生物学过程的认识，有助于

重新评价青贮的营养价值和发酵品质。综上所述，采

用代谢组学可以考察植物乳杆菌在不同条件下的生理

及功能特性，从而为植物乳杆菌的开发应用提供强有

力的支持。 

 

  



现代食品科技 Modern Food Science and Technology 2023, Vol.39, No.5 

380 

2  植物乳杆菌组学技术在发酵食品中的应用 

2.1  泡菜 

泡菜是一种传统的美食，用纤维含量丰富的蔬菜

或水果如卷心菜、大白菜、萝卜、黄瓜等作为原料，

风味独特，可长期保存。组学技术常用于跟踪泡菜在

发酵或长期储存期间的代谢物和微生物演替变化，还

可用于提高泡菜的质量和安全性[72,73]。Wu 等[74]研究

泡菜在自然发酵过程中风味的变化，相比于发酵初期

的泡菜，发现发酵中期挥发性成分增加了两倍以上且

酯类和醛类含量最多。Zhao 等[75]基于 GC-MS 法测定

泡菜中味觉标记物，发现通过益生菌（植物乳杆菌、

布氏乳杆菌和乙醇片球菌）共培养可以显著增加泡菜

中谷氨酸（鲜味）、蔗糖（甜味）、甘氨酸（甜味）、乳

酸（酸味）和 γ-氨基丁酸。Jung 等[72]通过宏基因组 16S 

rRNA 基因的系统发育分析表明，明串珠菌、乳杆菌

和魏氏菌是优势属。宏基因组序列的分配揭示了异养

的遗传特征碳水化合物的乳酸发酵，这与检测甘露醇、

乳酸、乙酸和乙醇作为发酵产物是一致的。大多数泡

菜宏基因组序列与肠膜明串珠菌和乳酸杆菌基因具有

同一性[76]，这表明这两个属在泡菜发酵中的重要性。

杨永亮以豆角、竹笋和胡萝卜作为原材料并接种植物

乳杆菌来发酵泡菜，发现相较于自然发酵，接菌发酵

的泡菜产酸更多、霉菌的数量会更少，且接种量为

0.2%时泡菜的品质更高。使用多种乳酸菌混合发酵可

以弥补单菌发酵使得泡菜风味较差的缺陷，但是乳酸

菌的选择、不同乳酸菌的比例等难以确定，需要大量

的实验寻找最合适的菌种组合及配比[77]。乳酸菌可有

效降解泡菜中的生物胺，使用多种乳酸菌混合发酵效

果更加明显[78]，另外也可以有降解香肠中腐胺、尸胺、

酪胺和组胺等[79]。 

2.2  发酵茶 

发酵茶具有独特风味品质，以及抗衰老、抑菌、

降血脂、减肥等功效。在过去几十年里，人们对发酵

茶中的细菌和真菌成分进行了深入研究[80,81]。普洱分

为生普洱和熟普洱，而熟普洱是在较高温度和湿度下

加速发酵制成的[82]。Tian 等[83]采用 PCR-DGGE 法研

究了不同陈酿月份（＜1 至 192 个月）生熟普洱样品

中细菌和真菌群落，结果表明普洱茶的贮藏时间与品

质之间的关系是复杂的，涉及多酚含量和微生物丰度

的变化。真菌和细菌的丰度随着储存时间的推移而下

降，并且在成熟期明显高于生普洱。Lyu 等[84]通过对

发酵成熟普洱进行宏基因组研究表明其涉及 3 个细菌

门和 1 个真菌门，并分析了萜类和聚酮化合物的代谢

以及其他次生代谢物的生物合成等 16 个途径和鉴定

到了 69 个相关的基因。Zhao 等[85]对新鲜固态发酵普

洱通过细菌 16S rRNA 和真菌 18S rRNA 基因的扩增

子测序发现优势细菌包括变形菌门（48.42%）、厚壁

菌门（19.91%）、放线菌门（16.91%）和蓝藻门（9.95%），

还有优势真菌-曲霉（94.98%）。大量研究应用了各种

代谢组学方法用于研究发酵茶中挥发性和非挥发性化

学成分的动态变化。Verloop 等[86]采用串联质谱法在红

茶中检测到低丰度酚类物质的茶二胺。Tan 等[87]基于

UPLC-MS 的非靶向代谢组学方法分析了红茶在其发

酵过程中长达 14 h 中代谢物的变化，鉴定到了 61 种

已鉴定代谢物如儿茶素、二聚儿茶素、黄酮醇苷、氨

基酸、酚酸、生物碱和核苷等。涂政等[88]通过代谢组

学技术研究冠突散囊菌和植物乳杆菌联合发酵绿茶比

未发酵绿茶的醇、醛、烃、酯和酮类等物质均显著增

加（P＜0.05）。 

2.3  发酵乳制品 

传统发酵乳制品是指由天然发酵剂和传统工艺发

酵而成的酸马奶、酸牛奶、奶酪等产品。目前测序技

术对传统发酵乳制品中细菌多样性研究获得了广泛的

应用。Monnet 等[89]在第 5、14、19 和 35 天，通过宏

转录组学分析研究了 Reblochon 型奶酪中微生物的活

性 ， 发 现 奶 酪 是 由 两 种 LAB （ Streptococcus 

thermophilus 和 L. delbrueckii subsp. bulgaricus）、两种

酵母（Debaryomyces (D.) hansenii 和 Geotrichum (G.) 

candidum）和一种发酵细菌（Brevibacterium (B.) 

aurantiacum）生产的，但 B. aurantiacum 转录本丰度

在调查中相当低。两种 LAB 的转录组变化很小，而

差异表达的基因在两种酵母中很明显。在发酵过程中，

参与氨同化和半乳糖分解代谢的基因在酵母中被下

调。从第 14 天到第 35 天，G. candidum 和 D. hansenii

中氨基酸分解代谢基因上调。第 35 天后，电子传递链

基因的下调，其意味着微生物细胞活性降低，这可以

解释奶酪中蛋白质和挥发性有机化合物的协同代谢组

变化。国内外大量研究发现在牛乳中添加增殖剂可使

植物乳杆菌在发酵牛乳中增殖。Robitaille 等[90]在牛乳

中添加酪蛋白的水解产物可促使植物乳杆菌活菌数增

殖至 1×10
9
 cfu/g，随着添加量的增加，活菌数并没有

呈线性增加，可见酪蛋白水解产物中含有植物乳杆菌

在牛乳中生长的限制因子。Settachaimongkon 等[91]研

究证明植物乳杆菌可以在嗜热链球菌和保加利亚乳杆

菌发酵牛乳中生长，预培养的植物乳杆菌（4.5% NaCl，

pH 值 4.5 或 6.5）会显著降低发酵乳中嗜热链球菌和
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保加利亚乳杆菌活菌数，缓解了发酵乳的后酸化，而

总活菌数也保持在较高水平。 

2.4  发酵果汁 

发酵果汁的活力与代谢活性受多种因素的影响，

包括食品本身的固有参数、加工参数、微生物参数以

及产生的代谢产物参数等。植物乳杆菌是一种适用于

果汁发酵的益生菌，大部分果汁中的营养物质为植物

乳杆菌提供了适宜的生长环境。仵白敏等[92]通过代谢

组技术研究发现植物乳杆菌发酵产生的有机酸能与葡

萄汁中的香气物质（酯、醇、酸、烯烃、醛、酮类等）

相互作用影响果汁的感官品质，并且抑制果汁中杂菌

的生长（图 1）。大量研究发现植物乳杆菌发酵大部分

的果蔬基质后会使其醇、酯和酮类物质含量或种类增

加，并且使醛类物质的相对含量显著减少[93-95]。杨立

启等[96]通过代谢组技术研究植物乳杆菌发酵柑橘汁

的挥发性物质变化，结果表明发酵后烯类物质明显含

量升高，但柠檬烯含量发生了一定程度的降低，β-月

桂烯（香脂香气）、β-萜品烯（柠檬香气）和 β-榄香烯

（茴香香味）均有所提高。总体而言，与原汁相比，

植物乳杆菌发酵后果汁的风味更加丰富、浓郁、独特，

对果汁整体品质有积极作用。 

 

图1 植物乳杆菌发酵果汁对抗氧化、香气及人体健康的影响 

Fig.1 Effect of L. plantarum fermented fruit juice on xidation, 

aroma and human health 

3  结语 

随着测序技术的高速发展，组学被广泛运用到各

个研究领域中。目前，利用组学技术在研究植物乳杆

菌生长代谢机制及益生功能等方面取得了一定成就，

但由于乳酸菌代谢及功能复杂，组学技术也存在一定

的局限性，植物乳杆菌组学研究仍面临一些问题。首

先，目前测序技术随机测序错误率偏高，需重复测序

进行纠错，导致测序成本增加。现有测序技术与上一

代测序技术联用可以对测序技术进行优化，实现大规

模商业化应用是未来的发展趋势。其次，组学测序数

据庞大，生信分析软件不够丰富，亟需开发强大的生

信分析工具成为弥补组学缺陷的关键。最后，植物乳

杆菌样本较复杂，仅使用单一组学技术对其进行研究

可能无法得出全面的结论，有必要联合其他组学技术，

从多个角度进行分析，提高结果的全面性和准确性。

组学技术在食品领域研究存在的几个挑战：（1）如何

选择有效的样品；（2）如何精准提取有效的结果信息；

（3）缺少对组学研究结果的验证。乳酸菌是一种重要

的生物资源，利用多组学技术挖掘乳酸菌中重要功能

基因和对功能性代谢产物的代谢通路研究是乳酸菌未

来的发展方向。 
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