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摘  要 : 数千年来，微生物参与的食品发酵为人类保存食物和风味多元化提供了重要的方法。这些可再生且易于

操作的发酵食品为研究微生物群落提供了理想的材料。干腌火腿就是传统发酵食品之一，在微生物作用下其加工

过程发生了蛋白质和脂肪的水解和氧化反应，产生的一些化合物形成了火腿的独特风味。文中描述了不同地域火

腿微生物类群及其对火腿品质形成的作用，为火腿微生物今后的研究提出了参考。 
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Abstract:  Microbial communities of fermented foods have provided a tool for humans to preserve and develop flavor for 

long history. And they can also provide opportunities to study microbial community formation because of their reproducible 

and easy-to-manipulate feature. Dry-cured ham is one of the traditional fermented products. Some of the compounds produced 

during the hydrolysis and oxidation of proteins and fats in ham processing form a distinctive flavor of ham. Many microbes are 

involved in this process and biochemical reactions. In this review, we describe the ham microbial communities in different 

regions and their role in the formation of ham quality, and prospect the future research of ham microbiology.  
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数千年来，食品发酵是一种广泛应用于食品

长期保存和食品风味的方法[1-3]。发酵食品加工过

程中，微生物通过分解、转化原料中的淀粉、蛋

白质和脂肪，使发酵食品形成发酵之前不具备的

特殊风味[4]。经过数千年的发展，国内外发展出

大量的发酵食品，如火腿、醋、奶酪和清酒等，

这些发酵食品是各国饮食文化的重要组成部分，

长期以来的发展使其形成了独特的生产方式和风

味特征[3,5]。 

干腌火腿 (Dry-cured ham) 作为传统发酵食

品之一，有着悠久的发展历史，是以食盐为主要

腌制剂，经腌制、发酵和风干等加工工艺制作而

成的一种发酵肉制品。在干腌火腿加工过程中火

腿中的蛋白质和脂肪发生了复杂的生物化学变

化，其水解和氧化等反应过程中生成的产物形成

了干腌火腿独特的风味[6]。数百年来，人们对传

统干腌火腿生产技术进行不断地总结和创新，形

成了一些地域特征明显的产品，西方比较著名的

有美国的乡村火腿、西班牙的 Iberian 火腿和

Serrano火腿、意大利的 Parma火腿和 Light Italian 

Country 火腿、法国的 Bayonne 火腿和 Corsican

火腿。而我国较著名的有浙江金华火腿、江苏如

皋火腿、云南宣威火腿和邓诺火腿、湖北大派火

腿等。作为干腌火腿的生产大国，我国干腌火腿

年产量达到 400万只[7]。火腿属于发酵肉类制品，

其优良品质的形成与其成熟过程中微生物的作用

是分不开的，经过微生物发酵作用，肉中蛋白质

和脂肪降解为氨基酸和醇类化合物，这些化合物

作为大量风味物质的前体物质从而使产品具有独

特风味，而由于地域的不同使得微生物的种类存

在差异，对火腿的发酵品质影响也不尽相同。微

生物除了影响火腿风味的品质，还可以抑制一些

致病菌和腐败菌的生长，大大提高产品的安全性。 

1  火腿微生物多样性 

食品发酵过程中，微生物群落相对简单，但

又具备一定复杂性，且有动态变化趋势和可重复

性，使其成为研究群落结构形成机制及功能的理

想材料。传统发酵食品多采用自然接种方式进行

发酵，原料、工艺和环境三者共同决定了发酵过

程中的微生物组成和丰度，进而影响发酵食品的

安全性、风味及其品质[3,8-9]。 

1.1  火腿加工过程中微生物的动态变化 

发酵食品从开始发酵到其成熟这一过程中，

发酵微生物会随着时间的推移和外部环境的变化

而变化。干腌火腿从加工到成熟的时间较长，期间

火腿上的微生物数量呈动态变化。据贺稚非等[10]

报道，在金华火腿前处理阶段，鲜腿内部只检测

到少量酵母，表面较多细菌，还有少量酵母和霉

菌。在–25 ℃条件下放置一段时间之后，冻腿内

部细菌数增加，特别是嗜冷假单胞菌，表面的细

菌数减少，但乳酸菌和葡萄球菌比例增大。上盐

后由于盐度较高，未检出微生物。晾晒过程中，火

腿表面微生物迅速增加，进入发酵室后内部微生物

很快增加到 106 CFU/g，优势菌群是葡萄球菌，其

次是乳酸菌；汉森德巴利酵母 Debaryomyces 

hansenii、赛道威汉森酵母 Hansenula sydowiorum

和胶红酵母 Rhodotorula glutinis等是内部酵母菌

群中占优势的菌种，内部的微生物数量受火腿表

面霉菌数的影响。发酵初期，二者一起增加，随

着霉菌的数量增加到一定水平时会开始抑制内

部微生物的生长，因此内部微生物数量减少；而

当霉菌数减少时，内部微生物数量就会随之增

加。发酵前期青霉菌占优势，主要有意大利青霉

Penicillium italicum 和 简 单 青 霉 Penicillium 

simplicissimum等。发酵后期，曲霉菌为优势菌，

主要包括萨氏曲霉 Aspergillus sydowi、灰绿曲霉

Aspergillus glaucus 和黄柄曲霉 Aspergillus flauipes

等。在干腌火腿早期阶段，涎沫假丝酵母 Candida 

zeylanoides是优势酵母，而 D. hansenii则是火腿

成熟期的优势酵母[11]。 
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胡永金等 [12]以云南三川火腿为研究材料发

现，三川火腿表面和内部的葡萄球菌数在腌制期、

风干期和焐灰期分别呈增长、稳定和减少状态；

而火腿内部的假单胞菌的数量在风干期和焐灰期

均高于表面；火腿表面和内部的霉菌数量在腌制

后期急剧增长，焐灰期明显减少。 

Lori等[13]对 Parma火腿的研究则显示了从火

腿表面样品中分离出乳球菌属细菌，从内部样品

分离出耐盐菌，这两种类群参与了其微生物动态

菌群的组成。 

1.2  火腿中的优势微生物 

食品发酵过程中，优势微生物的生长影响着食

品的品质，是发酵食品风味和香气形成的关键。工

艺和环境的不同导致不同火腿中的优势微生物不

尽相同，进而导致不同种类的火腿品质各具特色。 

国外的研究发现，从 Iberian火腿表面微生物

群落分析显示青霉菌是主要的类群[14]。Comi等[15]

发现 Istrian 火腿表面的主要真菌类群为散囊菌

属、曲霉菌属和青霉菌属等。Virgili等[16]从 Italian

火腿表面分离得到 12株酵母菌，属于德巴利酵母

属、假丝酵母属和汉森酵母属。Alapont 等[17]从

Spanish火腿上分离的 74株真菌中有 59株属于青

霉，其中普通青霉 Penicillium commune和产黄青

霉 Penicillium chrysogenum为优势菌。 

胡萸英等[18]对我国金华火腿表层的微生物研

究发现霉菌最多，其次是细菌和酵母菌。在霉菌中

P. chrysogenum、圆弧青霉 Penicillium cyclopium和

蜡叶芽枝霉 Cladosporium herbarum占优势，并且这

些优势霉菌均能够分解火腿蛋白质和脂肪，产香

浓郁，能在一定程度上抑制金黄色葡萄球菌和枯

草芽孢杆菌，促进火腿品质的形成；细菌中有芽

孢杆菌和微球菌属占优势，还有少数葡萄球菌属、

假单胞杆菌属和黄杆菌属等；酵母菌中裂殖酵母

属、隐球酵母属占优势。 

甄宗圆等[19]对金华火腿内部微生物多样性的研

究发现，内部细菌中优势种群是由马胃葡萄球菌 

Staphylococcu sequourm、马脉片球菌 Pediococcus 

urinacequi 和戊糖片球菌 Pediococcus pentosaceus 等

组成。在真菌方面发现占优势的是青霉菌，包括

P. italicum和 P. simplicissimum；除此还有曲霉菌，

主要包括 A. sydowi、A. flauipes和 A. glaucus等。 

余翔等 [20]对现代化发酵工艺制作的金华火

腿的微生物多样性的研究发现，金华火腿内部的

细菌优势种为乳酸菌，其次是葡萄球菌；在真菌

方面，内部占优势的酵母菌主要是欧诺比假丝酵

母 Candida ernobii、R. glutinis、H. sydowiorum、

白色布勒掷孢酵母 Bullera alba、D. hansenii和多

形汉森酵母 Hansenula polymorpha等。 

除了金华火腿，研究人员还对其他火腿的微

生物进行了研究。我们在对邓诺火腿表面微生物

多样性研究中发现，三角山氏酵母 Yamadazyma 

triangularis、灰白曲霉 Aspergillus niveoglaucus、

D. hansenii和同心青霉Penicillium concentricum为主

要真菌。李平兰等[21]发现霉菌、微球菌和葡萄球

菌是宣威火腿表面的优势菌群，且它们的数量明

显高于肠杆菌、肠球菌和乳酸杆菌。黄占旺等[22]

发现霉菌和酵母菌是安福火腿表层的主要微生

物，酵母菌和球菌则是内部的主要微生物，并筛选

得到两株对形成火腿风味有促进作用的发酵微生

物季也蒙假丝酵母 Candida guilliermondii和木糖葡

萄球菌 Staphylococcus xylosus。在对如皋火腿微生

态体系的研究中发现，在整个发酵过程中，优势菌

群是霉菌、酵母菌、杆菌和球菌，其中酵母菌、杆

菌和球菌均能参与形成特色风味[23-24]。黄艾祥等[25]

对云腿的研究发现葡萄球菌和霉菌为优势菌，其中

优势细菌主要有表皮葡萄球菌  Staphylococcus 

epidermidis、肉葡萄球菌 Staphylococcus carnosus、

S. equourm、S. xylosus、P. pentosaceus、嗜盐海球

菌 Marinococcus halophilus 和 变 异 微 球 菌

Micrococcus varians 等，霉菌有青霉、曲霉、拟

青霉、毛霉、根霉和链孢霉属，酵母菌主要有红酵

母、德巴利氏酵母和汉森酵母属等。李欣蔚等[26]
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对剑门火腿的研究表明，霉菌、酵母菌、微球菌

和葡萄球菌是其主要的微生物，这些微生物在其

表层分布多于内部，火腿内部的主要微生物为乳

酸菌。 

综上，可以发现火腿加工过程中的优势微生

物主要是霉菌、酵母菌、球菌和乳酸菌，不同品

牌火腿之间的微生物略有差别，如表 1 所示。国

外火腿加工过程中发现的微生物主要是分布在微

球菌科 Micrococcaceae 里的球菌，而国内火腿加

工过程中发现的微生物更丰富一些，主要有青霉、

曲霉、球菌以及酵母。 

2  微生物与火腿风味形成 

火腿风味的形成主要是蛋白质和脂肪的分解

氧化。火腿微生物不仅能够通过分泌内源性的酶

类促进干腌火腿成熟过程中发生脂肪水解反应，

而且还参与蛋白质水解作用，促进蛋白质降解产

生多肽和游离氨基酸，而游离氨基酸含量变化对

火腿风味的形成有重要贡献[27-30]。火腿优势微生

物是火腿风味形成的关键。 

2.1  霉菌与火腿风味形成 

霉菌产生的脂肪酶和蛋白酶能够使火腿中的

蛋白质和油脂分解为游离脂肪酸、氨和游离氨基

酸等，从而使火腿产生浓厚的香气[20]。不产毒素

的青霉属菌株显示出对猪肉制品的肌球蛋白有较

高的水解活性[31-32]，并且它们还能增强肌原纤维

蛋白的水解作用，产生可溶性含氮化合物[33]。研

究表明将橘灰青霉 Penicillium aurantiogriseum和
沙门柏干酪青霉 Penicillium camemberti加入到有
肉类成分的培养基中培养，发现其对风味的形成

有积极的促进作用[34]，但具体是形成哪种风味化

合物仍需进一步研究。 

 
表 1  不同火腿发酵过程中的优势微生物类群 

Table 1  Abundant microbes in different fermentation stage  
Type of ham Dominant microorganism Reference 

Surface Internal 

Iberian ham Penicillium  [14] 

Istrian ham Eurotium, Aspergillus, Penicillium  [15] 

Italian ham Yeast  [16] 

Spanish ham Penicillium  [17] 
  Yeast [11] 

 Penicillium  [34] 

Parma ham Lactococcus Halotolerant rods [13] 

Jinhua ham Mold bacteria yeast  [18] 

Mold Yeast 
Lactobacillus, Staphylococcus 

[20] 

Mold Yeast 
Lactobacillus, Staphylococcus 

[19] 

 Mold Lactobacillus, Staphylococcus 
Yeast 

[10] 

Xuanwei ham Staphylococcus, Micrococcus mold  [21] 

Anfu ham Mold yeast Yeast, Lactococcus [22] 

Rugao ham  Cocci, Bacillus, yeast [23] 

Mold Cocci, yeast [24] 

Yun ham Mold Staphylococcus [25] 

Jianmen ham Mold yeast 
Staphylococcus, Micrococcus 

 [26] 
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为了研究分离自干腌火腿的 P. chrysogenum

菌株对挥发性化合物的影响，Martín等[35]将其与

无菌的猪大排骨进行培养，并收集其成熟过程中

产生的挥发性化合物，发现 P. chrysogenum会导

致脂肪氧化产生的化合物的减少以及来源于游离

氨基酸的化合物的增加。陈杰等[36]以自然成熟的

金华火腿为对照，采用纳地青霉 Penicillium 

nalgiovense 人工接种法和喷洒抑霉剂等方法来研

究霉菌生长与其品质间的关系，结果显示接种组

火腿的氨基酸含量更高，说明霉菌对火腿的品质

具有良好的促进作用。 

2.2  酵母与风味形成 

酵母是火腿中的优势微生物类群，它们代谢

过程中产生的脯氨酸、色氨酸和维生素 E，与火

腿的风味形成有直接关系[37]。接种了德巴利酵母

的火腿感官评分更高，说明德巴利酵母菌株能够

保持干腌火腿的典型感官特性[38]。 

Martín 等 [35]将分离自干腌火腿的优势菌株 

D. hansenii接种到猪大排骨上，并测定其成熟过

程中产生的挥发性化合物，发现这些化合物多属

于醇类化合物，说明 D. hansenii能够促进火腿的

风味形成。 

黄艾祥等[25]发现，从云腿上筛选到的优势菌

诞沫假丝酵母作为发酵菌种，能够在一定程度上

使肌肉蛋白质降解，其发酵液中天冬氨酸和组氨

酸含量增加，促进风味形成。 

2.3  球菌与风味形成 

微球菌与葡萄球菌分泌的硝酸还原酶、过氧

化氢酶和酯酶在维持火腿颜色、品质和抑制不良

气味产生方面起着重要作用[37]。焦玉等[39]以如皋

火腿、金华火腿为研究材料，从中分离得到 179

株革兰氏阳性球菌，并筛选出 3 株产香效果较好的

菌株，分别为模仿葡萄球菌 Staphylococcus 

simulans 、 S. epidermidis 和 腐 生 葡 萄 球 菌

Staphylococcus sarprophyticus，它们可以水解蛋白

质从而提高游离氨基酸含量，也可以水解脂肪从

而提高游离脂肪酸的含量。 

于海等[40]发现 S. epidermidis、S. xylosus和耳

氏葡萄球菌 Staphylococcus auricularis 分别使更

多的杂环类化合物、醛类化合物以及脂类物质产

生，对干腌肉制品风味的形成有良好的促进作用。

研究还发现 S. xylosus能够转换氨基酸，使亮氨酸

或其他游离氨基酸含量增加[22,41]，从而协调干腌

火腿的风味形成。 

2.4  乳酸菌与风味形成 

乳酸菌能够产生乳酸、醋酸和丙酸，在发酵

过程中与代谢产物醇和醛等物质作用，从而促进

风味物质的形成。同时乳酸代谢过程还产生酶类

和多种氨基酸，从而增加食品的营养价值[42-43]。

贺稚非等[10]研究发现，乳酸菌在火腿成熟产香时

期起到了重要作用。赵九飞[44]从金华火腿中分离

得到 3 株产酸能力好和耐亚酸盐的乳酸菌，将其

用作发酵菌株能够促进发酵肉制品品质的形成。还

有研究采用发酵和酶解结合的方法，将乳酸菌加入

酶解液中发酵，制得评分较高的风味基料[45]。 

3  微生物与火腿安全性 

干腌火腿加工所需的时间很长，依照产地和

品种的不同，一般为几个月至 2 年甚至更长。因

此，微生物是保证其食用安全性的重要保障。霉

菌作为火腿中的优势微生物，它们的大量繁殖能

够在火腿表面形成厌氧的保护层，防止火腿中脂

肪酸的氧化和好氧性腐败菌的生长 [21]。研究发

现，通过人工接种 P. nalgiovense，使其成为火腿

成熟过程中的优势菌群，竞争性抑制其他产毒霉

菌或腐败性细菌，从而进一步保证新工艺下的金

华火腿品质稳定，大大提高产品的安全性[36]。酵

母菌的生长消耗尽肉中的氧气，降低肉中 pH，

防止火腿的腐败[37]。而乳酸菌生长过程中产生的

大量酸抑制发酵过程中有害微生物的生长[43]。 
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虽然火腿发酵过程中，优势有益微生物的大

量生长能够抑制有害微生物，但由于各地区和各

品牌的干腌火腿在鲜腿原料和加工技术以及加工

环境卫生方面存在着差异，仍可能有致病微生物

残存的风险。干腌火腿中致病微生物主要包括致

病病毒、细菌和霉菌等，其中细菌多为葡萄球菌、

埃希氏菌和微球菌[26,46-47]，真菌多为青霉菌等[14]。

研究人员从乡村火腿、Serrano 火腿和 Spanish 火

腿检测到由葡萄球菌产生的葡萄球菌肠毒素 D和

生物胺[48-49]。由金黄色葡萄球菌产生的肠毒素会

引起炎症反应以及肺炎败血症等[50]。同时，研究

人员在 Iberian火腿中分离到能够产生赭曲霉毒素

A的北青霉 Penicillium nordicum。青霉能够产生

最广泛的真菌毒素，例如赫曲霉毒素 A、棒曲霉

素、桔霉素、黄绿青霉素和灰黄霉素等；黄曲霉

Aspergillus flavus产生黄曲霉毒素和环匹阿尼酸；

黑曲霉 Aspergillus niger 也能产生赭曲霉毒素

A[14,51]。真菌毒素对人体的危害也是极大，如对

肾脏和肝脏有毒性，导致 DNA 损伤和细胞周期

停滞；还会诱发恶心、呕吐和腹泻，继而出现头

痛、惊厥和失语等症状，严重的会使神经麻痹、

呼吸障碍以及致癌等[52-54]。 

4  展望 

火腿微生物资源丰富，其群落的构成有细菌

为主体也有真菌为主体，还有一些类群含有细菌

和真菌的混合物。虽然有大量的研究分析了火腿

微生物多样性及其组成，但是这些微生物的具体

作用机制，包括微生物菌群的组装模式、过程和

机制，还未得到详细研究。微生物是如何相互作

用参与到食品的发酵当中，又是否存在协同进化

相互促进的关系还尚未可知。目前已有一些与食

物相关的微生物成为了模式生物，如酿酒酵母

Saccharomyces cerevisiae 和 乳 酸 乳 球 菌 

Lactococcus lactis，而与火腿相关的模式生物还尚

未被发现。 

发酵食品体系是人工建立的，可重复性强且

易于跟踪，这对于探索微生物组学而言无疑是潜

在的模式研究系统。目前已有学者以发酵奶酪皮

这一发酵系统作为模式微生物生态系统[42]，这为

以后开发可跟踪的火腿发酵系统来进一步探究微

生物组学提供了一个很好的思路。 
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