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豆酱是一种受到人们青睐的大豆发酵食品，以大豆为

基本原料，经发酵数月完成，其风味独特，营养丰富，可做

调味料，是很多家庭的每餐必备食品之一。食用豆酱对人体

有着诸多益处，为了提高其食用安全性，豆酱的发酵过程

受到了广泛的关注。

1 豆酱简介

大豆是多种营养素的优质来源，主要包含蛋白质、脂

质、维生素、矿物质、糖类、异黄酮、类黄酮和皂苷等

[1-2]

。人们

一般通过两种形式食用大豆，发酵和非发酵形式，发酵大

豆制品有豆酱、酱油、腐乳和豆豉等，非发酵大豆制品有

烤和炒大豆、大豆粉、豆腐等。发酵是一种来源于古代的食

品加工方式，其初衷是保存稀少的易腐食品。通过发酵，可

以降解大豆中抗营养因子（如蛋白酶抑制剂，植酸，脲酶

和草酸等

[3-5]

），复杂有机物质在发酵过程中会被微生物降

解为小分子物质，提高大豆制品的生物利用率。

发酵大豆制品在亚洲十分流行

[6]

，如日本的natto、miso

和tofuyo；中国的豆豉、豆瓣酱和腐乳；韩国的cheongguk-

jang、doenjang、kanjang和meju；印度尼西亚的tempeh；泰国

的thua-nao；印度的kinema、hawaijar和tungrymbai。

我国大豆发酵制品历史悠久

[7-9]

，品种繁多，风味独特

[10]

，

营养丰富

[11]

。 一般认为，酱创始于我国周代

[7]

，但是当时的

酱是肉酱还是豆酱，还是二者都包括，尚有争论。豆酱和酱

油、豆豉以及腐乳并列为我国四大传统大豆发酵食品

[12]

。

其中豆酱是以大豆为主要原料，通过微生物发酵酿制而成

的易被人体消化吸收的一种半流动状态的发酵调味品。流

传至今的豆酱家庭传统制作流程一般分为两步，第一步是

制曲，大豆过夜浸泡，烀至熟烂状态，搅碎制成酱醅，晾干

后在通风处放置1～2个月，第二步是加入盐水，对曲进行

发酵，继续晾晒发酵1～2个月，每日早晚打耙，直至发酵成

熟，制得成品酱，成品酱香味浓郁，呈棕褐色或红褐色。

2 豆酱的生理功能

豆酱作为一种以大豆为基本原料的发酵食品，以其独

特的香味

[13]

、适宜的口感和色泽而深受人们喜爱。 豆酱营

养丰富，极易被人体吸收。 其主要成分有蛋白质、脂肪、维

生素、钙、磷、铁、亚油酸、亚麻酸、不饱和脂肪酸和大豆磷

脂等。研究表明，豆酱具有抗癌作用，这种抗癌作用来源于

豆酱中的胰蛋白酶抑制剂、异黄酮、维生素E和亚油酸

[14]

。

此外，豆酱提取物还能促进谷胱甘肽S-转移酶的合成，有

助于肝脏解毒，促进自然杀伤细胞的复活

[15]

。 随着成熟时

期延长，糖基化的异黄酮转化为染料木黄酮和黄豆苷元，

显著增强肿瘤抑制效果

[16-17]

。 豆酱还有预防糖尿病和降血

糖的作用，这是豆酱中多肽的作用

[18-19]

。发酵后的豆酱有控
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制肥胖的作用

[20]

。 研究表明，食用豆酱可增强免疫功能

[21]

，

改善和预防过敏

[22]

。此外，豆酱具有抑制胆固醇吸收，除却

放射性物质，防止胃溃疡，抗氧化等功能

[23]

。

3 豆酱发酵过程的代谢产物

3.1��豆酱发酵代谢产物

在豆酱的整个发酵过程中会发生多种生化反应，脂

类氧化分解、美拉德反应、蛋白质降解及氨基酸转化、淀

粉糖化作用和酒精发酵等。这些生化反应对豆酱产品颜色

和风味的形成具有重要意义。 发酵过程中，脂肪酶水解脂

肪生成脂肪酸，脂肪酸经β-氧化产生酮酸和酰基-CoA，再

经过进一步反应生成醇、酮、醛等直链脂肪族物质，另一

些脂肪酸可经脂氧合酶氧化形成酯、酸、呋喃类化合物，

同时甘油也可以进一步转化为有机酸，这些有机酸与豆酱

中的醇类物质结合产生各种酯类，从而形成豆酱独特的风

味

[24-26]

。美拉德反应可以改变豆酱的颜色、产生豆酱的风味

成分、增加豆酱的滋味和生成豆酱中的功能性物质。研究表

明，40%～50%的酱色是由美拉德反应形成的，而酮类、酚

类、和醛类等香气成分的形成也是由美拉德反应产生的

[27]

。

大豆中蛋白质在微生物及其酶作用下降解为多肽和小分

子物质，再通过进一步的生化反应形成豆酱特有的滋味和

风味。其中氨基酸是豆酱中重要的营养成分和风味前体物

质，典型的鲜味氨基酸如谷氨酸和天冬氨酸可以与无机盐

产生鲜味成分；典型的芳香族氨基酸如苯丙氨酸和酪氨酸

是酚类化合物的前体物质。 在豆酱发酵后期，氨基酸发生

着复杂的反应形成不同物质：胺类的形成是由于氨基酸发

生分解代谢；己醛、壬醛和庚醛的形成是由于氨基酸发生

美拉德反应；脂类、醇类和酮类的形成是由于一些氨基酸

发生Strecker降解

[28-29]

。 大豆中碳水化合物含量约为30%，

经淀粉酶和纤维素酶作用生成糊精、麦芽糖，最终转化成

葡萄糖和果糖，对豆酱色泽、风味、滋味和质地的形成具

有显著作用。乙醇、乙酸、乳酸的形成是葡萄糖经环境中的

微生物发酵而产生的，不但构成豆酱的风味成分还通过美

拉德反应形成蛋白黑素和香气物质，继而影响豆酱的感官

品质

[30]

。盐水的加入使豆酱的液体发酵阶段形成一个厌氧

环境，导致霉菌生长停止、耐盐性酵母菌和乳酸菌大量繁

殖。 乙醇、异戊醇和异丁醇是酵母在厌氧条件下通过糖酵

解作用而产生，再通过进一步反应生成酯类。 通过这一系

列生化反应会生成多种代谢产物，而豆酱质量与生成的代

谢产物保持一致

[31]

，将豆酱中微生物的代谢产物分为初级

代谢产物和次级代谢产物，初级代谢产物如糖、氨基酸和

有机酸等，可以提高产品的风味质量，产生甜味、美味和

鲜味；次级代谢产物如异黄酮、生育酚和皂苷，决定了产

品的功能和抗氧化特性

[32-33]

。

3.2��豆酱的代谢组学分析

代谢组学是通过考察生物体系受刺激或扰动前后（如

将某个特定的基因变异或环境变化后）代谢产物图谱及其

动态变化研究生物体系的代谢网络的一种技术

[34-35]

。 代谢

组学的相关研究始于20世纪70年代的代谢谱分析，目前代

谢组学技术已广泛应用于多种食品和生物学系统中

[36-37]

。

目前也有不少学者通过代谢组学技术探究豆酱的发

酵过程，其研究方法多种多样，常见的有核磁共振技术

（

1

H-nuclear�magnetic�resonance�spectroscopy，

1

H-NMR）、气相

色谱-质谱联技术（gas�chromatography�mass�spectrometry，

GC-MS） 和液相色谱-质谱联用技术（liquid�chromatogra-

phy-mass�spectrometry，LC-MS）， 其中GC-MS主要适用于

初级代谢产物的分析；LC-MS包含大量的次级代谢产物（如

生物碱、类黄酮

[38]

），因此混合不同的光谱平台可以检测更

广泛的代谢产物

[39]

。 2014年，LEE�S�Y等

[40]

运用气相色谱飞

行时间质谱（gas

�

chromatography� time-of-flight�mass�spec-

trometry，GC-TOF-MS） 分析和UPLC-Q-TOF-MS分析对豆

酱中初级代谢产物和次级代谢产物进行分析，发现可以通

过代谢产物分析明确区分豆酱的五个操作步骤， 即蒸煮、

干燥、曲发酵、盐渍、豆酱老化。 GC-TOF-MS分析结果表

明，丙二酸、琥珀酸、苹果酸、柠檬酸、γ-氨基丁酸、蔗糖、麦

芽糖、蜜二糖和棉子糖是大豆原料到制曲阶段的主要初级

代谢产物而大部分氨基酸、单糖和脂肪酸是盐渍和豆酱老

化阶段的主要初级代谢产物。 UPLC-Q-TOF-MS分析结果

显示，异黄酮和大豆皂苷及其衍生物是豆酱发酵过程的主

要次级代谢产物，其中大豆黄素、黄豆黄素和染料木黄酮

等苷元是盐渍和老化阶段的主要次级代谢产物。 根据多

变量分析，探究每个代谢产物在豆酱生产过程中的含量变

化，从而讨论分析每个生产阶段主要的生化反应。 对豆酱

中代谢产物进行综合性分析，有利于人们理解豆酱的发酵

过程，对今后改进豆酱生产有重要意义。

3.3��豆酱发酵代谢产物与微生物的关系

豆酱的发酵是在一系列微生物的共同作用下完成的，

通过新一代测序和多组学技术分析发现肠球菌、明串珠菌、

葡萄球菌、乳杆菌、四联球菌、曲霉、毛霉和酵母等菌株在

豆酱发酵中发挥重要作用

[41-43]

。豆酱中代谢产物的产生与其

中的发酵微生物密切相关，近年来，诸多学者纷纷展开对

豆酱中代谢产物与微生物的相关性分析。2017年，LEE�S�M

等

[44]

对豆酱进行微生物多样性和代谢组学分析，最终对结

果进行相关性分析，结果表明糖代谢与曲霉属、脂肪酸代

谢与芽孢杆菌属、氨基酸代谢与接合酵母和四联球菌属密

切相关。 曲霉可分泌蛋白酶和淀粉酶，从而分别水解大豆

中蛋白质和淀粉。芽孢杆菌属可以产生催化甘油三酯水解

的脂肪酶从而产生游离脂肪酸、甘油单酯的混合物和甘油

二酯。四联球菌属可提高发酵食品中的氨基酸和挥发性成

分的含量，接合酵母可调节衍生天冬氨酸的氨基酸代谢。

LI�Z�H等

[45]

分别通过高通量测序和

1

H-NMR对豆瓣酱豆饼

中的细菌多样性和代谢产物进行观测，相关性分析揭示细

菌与代谢产物之间有显著联系，如假单胞菌与10种含氮代

专论与综述
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谢物显著相关，链球菌属与6种含碳代谢物和8种含氮代谢

物显著相关。代谢组学技术在豆酱产品的研究中发挥了重

要作用，通过综合代谢组学技术和分子系统发育技术对提

高豆酱产品质量具有重要意义。

4 影响豆酱发酵的因素

传统发酵豆酱是在自然条件下自发发酵形成的发酵大

豆制品，其质量受基础原料、微生物和发酵过程等的影响。

4.1��大豆和制酱者

随着科技的进步，大豆品种繁多，不同品种的大豆营

养组成成分不同，对豆酱产品质量影响较大。 制酱者对于

豆酱的影响也是不容忽视的，农家豆酱的制作一般是由家

中妇女亲手制作，不同的人制作出来的豆酱是不同的。

4.2��发酵瓷坛

此外，豆酱的发酵是在瓷坛中历经数月完成的。 瓷坛

是通过制成和干燥含有细砂的粘土糊，在其表明涂一层天

然灰，并在管窑中大约1�200�℃条件下烧制而成。瓷坛是由

微孔组成的，这些微孔在食品发酵过程中可以允许氧气、

二氧化碳、水和盐的渗透，瓷坛的渗透性主要受黏土类型

和灰泥处理的影响

[46]

。 PARK�S�Y等

[47]

利用来自韩国5个不

同地区的瓷坛发酵酱油，发现不同地区瓷坛发酵而成的酱

油理化特征不同，在西南地区低高度宽圆周瓷坛中发酵的

酱油有显著较低的盐量，更高的还原糖浓度和蛋白酶活性，

西南和首尔地区瓷坛发酵的酱油有特定特征。

4.3��盐

盐水浓度对于发酵制品质量也是至关重要的，高盐浓

度可抑制腐败微生物或致病菌生长，有利于豆酱风味形成，

低盐浓度有利于发酵细菌和真菌生长，符合当下人们对健

康低盐膳食的需求。 韩国采用21%～24%盐水对曲进行发

酵，中国采用10%～12%盐水对酱醅进行发酵。 2014年，

FENG�Y�Z等

[48]

比较高盐（17%～20%）酱油和低盐（13%～

15%）酱油的气味成分区别，结果显示，相比于低盐酱油，

高盐酱油含有更复杂的挥发性成分，展示出更丰富的风味

成分。 盐水浓度对发酵制品的质量影响显著，只有采用适

宜的盐浓度，才能生产出既美味又健康的发酵食品。近来，

KIM�M�J等

[49]

尝试用不同浓度盐水（8%、12%、16%、20%）

发酵豆酱，并测定每份豆酱中细菌多样性，酚类、类黄酮、

黑素和大豆异黄酮含量，以及豆酱的抗氧化、抗增殖作用，

结果显示肠球菌属是大部分豆酱中的优势菌株，而乳杆菌

属是低盐豆酱（8%）中的优势菌，此外低盐豆酱（8%）中酚

类、类黄酮、黑素和大豆异黄酮含量高于其他豆酱，抗氧

化能力和抗增殖能力也高于高盐豆酱。 在豆酱生产过程

中，建议尽可能使用低浓度盐水。

4.4��微生物

传统豆酱是在自然环境下发酵而成，由于不同环境中

微生物的种类和数量不同，因此不同自然环境下发酵豆酱

品质不同。而且传统发酵豆酱品质不一，发酵周期长，不适

于工业生产。 在豆酱的工业生产中，人们尝试通过添加菌

种发酵，以缩短发酵周期，使产品质量保持统一，有效提高

产品安全性。JEONG�S�W等

[50]

尝试在灭菌大豆中分别接种

Enterococcus faecium，Tetragenococcus halophilus，Bacillus

licheniformis，Staphylococcus saprophyticus和 Staphylococcus

succinus，接种浓度为5×10

5

�CFU/g大豆，混合均匀后在25�℃

条件下厌氧培养28�d，这5种菌是传统发酵曲和豆酱中的

优势菌体，从而分析接种后豆酱中挥发性成分的形成。

SHUKLA�S等

[51]

尝试在豆酱中添加真菌Aspergillus oryzae�

J、Mucor racemosus 15、Mucor racemosus�42和细菌Bacillus

subtilis TKSP�24，并尝试按不同组成比例接种于豆酱，结果

显示接种后豆酱的抗氧化能力增强，可作为食品和医药

行业的潜在天然抗氧化剂，以及具有治疗皮肤色素脱失和

2型糖尿病等相关病症的可能性。 在发酵食品的不同发酵

阶段，不同的菌种发挥着不同的作用，因此在传统发酵制

品中添加菌种的种类、数量以及添加顺序对发酵食品的质

量有着重要的影响。PUTU�V�P�D等

[52]

分析了在酱油中接种

Tetragenococcus halophilus和Zygosaccharomyces rouxii的

接种顺序对产品质量的影响，分别采用联合接种和顺序接

种的方式发酵酱油，最终发现接种顺序对酱油质量有影响，

且顺序接种有利于挥发性物质的形成。YAN�P�M等

[53]

探究了

在中国泡菜中添加乳酸菌对产品中亚硝酸盐含量的影响，

结果显示分离自泡菜中的戊糖乳杆菌和肠膜明串珠菌具

有显著消耗亚硝酸盐的能力，有效提高产品食用安全性。

当下伴随着人们对低盐膳食追求热潮的到来，发酵食

品中的用盐量一度下调，但是盐量的减少，增加了微生物

污染的风险，为了通过生物学方法有效保证低盐发酵食

品的安全性，人们纷纷探索菌种添加抑制腐败微生物生

长并保证产品风味的方法。 在低盐酱油中使用发酵剂

（Tetragenococcus halophilus�TS71、Zygosaccharomyces rouxii�

A22和Meyerozyma（Pichia） guilliermondii EM1Y52）后，

酱油中生物胺积累少，特别是添加有乳酸菌的发酵组有显

著低于其他发酵组。因此得出添加有发酵剂的低盐酱油更

适于生产酱油，对挥发性风味物质的形成和生物胺的安全

水平不会有不利影响。 酱油和豆酱同属酱类，生产方式类

似，因此在低盐豆酱生产过程中也可以尝试通过添加特定

的发酵剂，从而开发风味独特，质量安全的低盐豆酱，但是

如何选择发酵剂以及如何投入生产仍需要深入研究。

5 结论与展望

在中国，大豆的食用可追溯到公元前3世纪。 然而，在

西方国家刚开始大豆是作为饲料使用的，直到近几十年人

们才开始慢慢接受大豆作为食品的，这里的原因是多方面

的：人们对大豆营养成分的认识逐渐深入；世界范围内乳

糖不耐受人群逐渐增多；优异的加工方式减轻了大豆自身

的气味；大豆中的抗营养因子在加工过程中被减少等。 其

实，无论从土地利用还是用水量角度来看，植物性蛋白质

Forum�and�Summary

8

· ·



中 国 酿 造

２０18 年 第 37 卷 第 2 期

总第 312 期

都要优于动物性蛋白质。 随着世界人口的急剧增长，努力

开发利用好自然界中的植物性蛋白质对环境的可持续发

展具有重要意义。

作为传统大豆发酵食品之一的豆酱，其生产加工应当

引起研究人员的高度重视。传统豆酱是在自然环境下发酵

数月完成的，在开放环境下生产的发酵食品，生产力水平

较低，生产周期漫长，产品质量得不到保证，缺乏统一的

生产流程和配方。目前学者已经纷纷展开对豆酱工业化生

产的研究，就目前的研究现状来看，生产高品质的豆酱建

议从以下几方面入手：

（1）混合菌种发酵：发酵食品是在一系列微生物的共

同作用下历经漫长的发酵而成，要想提高产量，就必须在

保证安全的前提下缩短产品的生产周期。生物方法是解决

该问题的有效方法。通过添加菌种，使豆酱发酵提前完成。

添加某种菌种以及菌种的添加量是研究的重点，此外豆酱

发酵是分多个阶段完成的，不同的菌种在不同阶段发挥着

至关重要的作用，那么某个菌种应该在什么阶段添加就是

另一个研究重点。 为了实现混合菌种发酵，洞悉豆酱发酵

过程中的微生物多样性就是前提条件，只有知晓豆酱体系

中的微生物群落，才能充分发挥混合菌种发酵的作用。

（2）降低加盐量：高盐膳食是导致心脑血管疾病的危

险因素之一，降低每日摄盐量是预防该疾病的有效措施

之一。 然而豆酱作为一种传统发酵食品，盐的添加量对其

风味形成具有决定性作用，降低用盐量，不仅会影响豆酱

的风味，而且增加了豆酱受杂菌污染的风险性。 研究者们

需要在维持豆酱风味和人们对低盐膳食的追求中寻求一个

平衡方法，不仅降低豆酱生产过程中的用盐量，而且可以

保证豆酱的质量和风味。

（3）规范豆酱加工工艺：豆酱是传统发酵食品，其历史

可追溯到千百年前，各地甚至各家各户的生产工艺都不是

完全相同的，人们往往根据个人喜好随意更改生产工艺，

增加了豆酱食用的不安全性。 为了保证豆酱的食用安全

性，应提出营养健康统一的生产工艺，为工业和千家万户

提供可参照的生产标准。

（4）研发高质量大豆品种：众所周知，大豆营养丰富。

人们为了更好地利用大豆，对大豆进行改造，研发出具有

特性的大豆品种用于特定大豆产品的生产，目前已出现的

有高蛋白大豆和高油脂大豆等。 利用高质量大豆品种发

酵豆酱是改善豆酱产品质量的另一有效途径，随着原料

质量的提升，将豆酱中的发酵代谢产物将得到改善，产品

营养性提高，有利于产品质量提升，满足居民对营养健康

的需求。
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