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新疆传统谷物发酵饮料中乳酸菌的分离
鉴定及其益生特性分析

赵志霞，罗峻渲，朱涵予，张　健，张　婷*，康　峰*

（新疆维吾尔自治区农业科学院农产品加工研究所，新疆农副产品精深加工工程技术

研究中心，新疆乌鲁木齐 830091）

摘　要：本研究从新疆传统谷物发酵饮料中分离鉴定乳酸菌（lactic acid bacteria），进而对其体外益生特性进行研

究，旨在探索新疆传统谷物发酵饮料中的潜在益生乳酸菌资源。本研究采用 Rep-PCR结合 16S rRNA基因测序技

术从 12份新疆传统谷物发酵饮料中分离出 7个种 21株乳酸菌，其中发酵粘液乳杆菌（Limosilactobacillus fermen-
tum）为优势菌种，其次为副干酪乳酪杆菌（Lacticaseibacillus paracasei）。21株乳酸菌均表现出抗氧化活性，尤

其在对超氧阴离子自由基清除能力方面表现优异；除类消化伴生乳杆菌（Companilactobacillus paralimentarius）
HLB2-4外，其余菌株至少对 6种致病菌具有抑菌活性，抑菌谱广；经模拟胃液 3 h和模拟肠液 8 h连续处理后，

7株菌表现出强耐受性，其中植物乳植杆菌（Lactiplantibacillus plantarum）THB1-1存活率最高达 38.15%；21株
乳酸菌的疏水率范围为 7.36%~76.46%，自聚率（4 h）为 4.62%~67.09%，不同菌株间疏水性和自凝聚性均存在显

著差异（P<0.05）。基于以上体外益生特性研究，通过主成分分析（PCA）和聚类分析方法筛选出副干酪乳酪杆

菌 YTJ1-4、TXJ2-1，发酵粘液乳杆菌 TXJ2-4，嗜酸乳杆菌（Lactobacillus acidophilus）HZK2-4，植物乳植杆菌

THB1-1和短乳杆菌（Levilactobacillus brevis）MTB1-5共 6株作为潜在益生菌菌株，为新疆传统发酵饮料中益生

菌的开发利用及其工业化应用奠定工作基础。
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Abstract：The aim of  this  study was  to  explore  potential  probiotic  resources  in  traditional  cereal-fermented  beverages  in
Xinjiang. To this end, strains of lactic acid bacteria were isolated from traditional cereal-fermented beverages and their pro-
biotic properties were characterized. Repetitive polymerase chain reaction profiles and 16S rRNA gene sequencing identi-
fied 21 isolates of lactic acid bacteria in seven species from 12 traditional cereal-fermented beverages. Limosilactobacillus
fermentum was the dominant species, followed by Lacticaseibacillus paracasei. All 21 strains of lactic acid bacteria had an-
tioxidant  activity,  with  particularly  strong  scavenging  of  superoxide  anion  radicals.  In  terms  of  antibacterial  ability,  all  
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strains,  except  Companilactobacillus  paralimentarius  HLB2-4,  effectively  inhibited  the  development  of  at  least  six
pathogenic bacteria, demonstrating broad-spectrum antibacterial activity. After continuous treatment with simulated gastric
fluid for  3 h and simulated intestinal  fluid for  8 h,  seven strains had strong tolerance,  with Lactiplantibacillus plantarum
THB1-1 having the highest survival rate (38.15%). The hydrophobicity of the 21 strains ranged from 7.36% to 76.46%, and
their auto-aggregation rates after 4 h ranged from 4.62% to 67.09%. There were significant differences in hydrophobicity
and auto-aggregation among the strains (P<0.05). These results were used as inputs for principal component analysis and
clustering  analysis,  which  showed  that  six  strains, Lactobacillus  paracasei YTJ1-4,  TXJ2-1, Limosilactobacillus fermen-
tum  TXJ2-4,  Lactobacillus  acidophilus  HZK2-4,  Lactiplantibacillus  plantarum  THB1-1,  and  Levilactobacillus  brevis
MTB1-5 were the most promising probiotics. This study lays the groundwork for the development, utilisation, and industri-
al application of probiotics from traditional cereal-fermented beverages in Xinjiang.

Key words： traditional  cereal-fermented beverages； lactic  acid bacteria； isolation and identification；probiotic characteris-

tics；principal component analysis

新疆谷物资源丰富，且其独特的区位优势、地域

特色和饮食文化，形成了具有民族地域特色的传统谷

物发酵饮料，其中比较有代表性的为格瓦斯、波杂、

玛格孜木等[1−2]。它们通常是以大麦、玉米和糜子等

一种或几种谷物为原料，经自然发酵而成的一类高酸

度、低酒精的谷物发酵食品，在当地颇受欢迎，已被

作为清凉解暑及具有保健功能的佳品[3]。新疆传统

谷物发酵饮料中蕴藏着丰富的微生物，因其原辅料、

生产工艺、气候环境和地区差异等不同诱导产生了

不同类型和代谢特征的微生物群[3−4]。乳酸菌（lactic

acid bacteria，LAB）是新疆传统谷物发酵饮料中的优

势菌群[5]。在谷物发酵过程中，LAB不仅能代谢产生

多种有机酸和抗菌肽显著抑制腐败菌和致病菌的增

殖，从而改善谷物发酵食品的风味、质地和安全性[6]，

而且其特有的抗氧化活性可减少人体在摄入谷物发

酵食品过程中肠道内活性氧的积累，降低机体氧化应

激水平[7]，对谷物发酵食品营养品质的提升起着关键

作用。

益生菌指摄入足够量时，可为宿主带来健康益

处的活性微生物[8]，具有极高的研究价值。LAB通

常被归类为 GRAS（Generally  Recognized  As  Safe）

微生物，是常见的益生菌[9]。LAB能够耐受胃肠消

化环境，并黏附或定殖于肠道表面，抑制病原微生物

生长，调整胃肠道菌群平衡，进而改善宿主内部环境，

对促进人体健康有着至关重要的作用[10]。研究显示，

传统谷物发酵食品是益生乳酸菌的良好来源 [11]。

Meena等[12] 从印度土著居民制作的 Makka ki Raab、

Olia等传统谷物发酵食品中筛选出 6株潜在益生

乳酸菌菌株，其中 1株 Lactiplantibacillus plantarum
KMUDR7表现出优异的体外益生特性；Xu等 [13]

从酸面团及米酒等中国传统谷物发酵食品中筛选

出 3株具有高产淀粉酶活力的 Lactiplantibacillus
plantarum，进一步通过体外益生特性实验发现 3株

Lactiplantibacillus plantarum 可作为潜在益生候选

菌株；Akweya等[14] 从肯尼亚 25份不同类型传统谷

物发酵食品中筛选益生乳酸菌，结果筛选出 5株耐

酸耐胆盐能力强且具有安全性的潜在益生乳酸菌；

Fan等[15] 从中国传统白酒谷物发酵酒糟中筛选出

Levilactobacillus brevis OP2881585、Weissella cibaria
OP288150和 Pediococcus  acidilactici  OP288151等

5株具有良好益生特性的乳酸菌。

新疆传统谷物发酵饮料独特的自然发酵体系及

区域性特色基质，为益生乳酸菌资源的开发提供了丰

富的来源。基于此，本研究以伊犁、巴州和塔城等新

疆不同地区格瓦斯、波杂以及玛格孜木等 12个传统

谷物发酵饮料为研究试材，对其中乳酸菌进行分离鉴

定，在此基础上，开展其抗氧化性、抑菌活性、胃肠耐

受性及表面特性（疏水性和自聚性）等体外益生特性

研究，综合分析并筛选其中潜在益生乳酸菌，以期为

新疆传统谷物发酵饮料中益生菌资源的开发及工业

化应用奠定工作基础。

 1　材料与方法

 1.1　材料与仪器

12份新疆传统谷物发酵饮料样品　采集自新疆

伊犁、巴州和塔城等地区的不同县市，均为当地少数

民族采用传统发酵工艺制作的特色饮品，包括玛格孜

木、波杂以及格瓦斯等。采集样品时手戴无菌手套

从发酵容器中取成熟发酵液 10~15 mL于无菌管中，

随即用封口膜封口，放入 4 ℃ 车载冰箱，并于 24 h
内运回实验室；大肠杆菌 Escherichia  coli（ATCC
25922）、鼠伤寒沙门氏菌 Salmonella enterica subsp.
enterica serovar TypHimurium（ATCC 14028）、单核

增生李斯特氏菌 Listeria  monocytogenes（ATCC
19115）、金黄色葡萄球菌 Staphylococcus  aureus
（ATCC 25923）、白色念珠菌 Candida albicans （ATCC
14053）、枯草芽孢杆菌 Bacillus subtilis （ATCC 6633）、
蜡样芽孢杆菌 Bacillus cereus （ATCC 11778）、铜绿

假单胞菌 Pseudomonas  aeruginosa （ATCC 15442）
　以上菌株均由新疆维吾尔自治区农业科学院提供；

分菌培养基为含有 0.01%放线菌酮的 MRS5[15]、改

良的 MRS（添加了 0.5% L-半胱氨酸）、M17培养基；

LB培养基用于培养 ATCC 25922、ATCC 25923和

ATCC 6633；NB培养基用于培养 ATCC 14028和

ATCC 11778；PDA培养基用于培养 ATCC 14053；
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BHIA培养基用于培养 ATCC 19115；TSB培养基用

于培养 ATCC 15442；细菌基因组 DNA提取试剂盒

　北京天根生化科技有限公司；PCR Master Mix、
ddH2O、Marker　南京诺唯赞生物科技股份有限公

司；PCR引物　生工生物工程（上海）股份有限公司

合成。

E200厌氧工作站　美国 GENE SCIENCE公

司；HRT16M高速台式冷冻离心机　湖南赫西仪器

装备有限公司；UV-1800紫外分光光度计　上海美

普达仪器有限公司；T1OS基因扩增仪　杭州朗基科

学仪器有限公司；DYY-6D电泳仪、WD-9413B凝胶

成像系统　北京六一生物科技有限公司。

 1.2　实验方法

 1.2.1   乳酸菌的分离鉴定　从采集管中吸取 1 mL
传统谷物发酵饮料样品于 9 mL无菌生理盐水中，使

用漩涡仪充分混匀，吸取上述液体 100 μL梯度稀释

至 102、103、104，吸取 100 μL各稀释液于三种分菌

培养基中进行涂布，涂布好的平皿置于厌氧工作站

中 37 ℃ 下微氧（2% O2，10% CO2 和 88% N2）
[16] 培

养 48 h，挑取菌落大小、形态、颜色等不同的单菌落

连续转接划线培养 3次直至同一平皿菌落形态一

致。部分纯培养物进行革兰氏染色和过氧化氢酶实

验，初步筛选得到疑似乳酸菌菌株。另一部分纯培养

物于 6 mL MRS液体培养基中 37 ℃ 低氧培养 36 h，
用于后续菌种保藏及 DNA提取鉴定。

使用细菌基因组 DNA提取试剂盒提取 DNA，

于−20 ℃ 保存。参照 Versalovic等[17] 的方法，采用

单引物（GTG）5（5’-GTGGTGGTGGTGGTG-3’）对分

离菌株 DNA进行基因分型。PCR扩增产物经 1.5%
（w/v）的琼脂糖凝胶在 0.5×TAE Buffer中，80 V/cm
电压下电泳检测 1.2 h。电泳结束后，在紫外凝胶

成像仪中观察电泳结果。DNA带型完全一致的菌

株通常被认为属于同一物种，可据此将分离所得菌株

归为若干种系型，并从每组中选取 2~3株代表菌株

作 16S rRNA基因测序分析。采用扩增引物 27F
（5’-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3’）和1510R（5’-
ACGGTTACCTTGTTACGACTT-3’） [18] 进 行 16S
rRNA基因的 PCR扩增。所有反应在 25 μL体系中

进行，包括：PCR Master Mix 11.5 μL，引物各 0.5 μL，
DNA模板 1 μL，ddH2O 11.5 μL。扩增条件：95 ℃
预变性 5 min；30次循环（94 ℃ 变性 30 s，60 ℃ 复

性 40 s，72 ℃ 延伸 1 min）最后 72 ℃ 延伸 7 min。
PCR产物纯化后，由上海生工生物工程股份有限公

司测序，测序结果提交到 GenBank数据库中，序列同

源性分析利用 BLAST在线进行。在 MAGE7.0软

件中构建系统发育树。

 1.2.2   乳酸菌抗氧化能力测定　将乳酸菌以 2%的

接种量接种于 MRS培养液中，37 ℃ 微氧条件下培

养 24 h，在 4 ℃ 下以 8500 r/min离心 10 min，取上

清液并用 0.22 μm亲水性滤膜过滤，制得无细胞培养

上清液（cell-free culture supernatant，CFCS）。

 1.2.2.1   羟自由基清除能力测定　羟自由基清除能

力测定参照 Shi等[19] 的方法，稍有改动。将 1 mL
0.75 mmol/L 1,10-邻菲咯啉溶液、1 mL 0.75 mmol/L
FeSO4 溶液、1.5  mL  0.15  mol/L磷酸盐缓冲溶液

（pH7.4）和 1 mL 0.01% H2O2 溶液混匀后，立即加入

1 mL CFCS溶液，将混合物在 37 ℃ 下反应 30 min，
测定 536 nm波长处的吸光度。根据式（1）计算羟自

由基清除率：

羟自由基清除率 (%) =
Atest −A0

A1 −A0

×100 式（1）

式中：Atest 为 CFCS和混合液反应后的吸光度；

A0 为 MRS代替 CFCS反应后的吸光度；A1 为 MRS
代替 CFCS和 H2O2 溶液反应后的吸光度。

 1.2.2.2   DPPH自由基清除能力测定　DPPH自由基

清除能力测定参照Łepecka等 [20] 的方法，将 l  mL
0.2 mmol/L DPPH甲醇溶液和 0.8 mL CFCS混合均

匀，黑暗条件下反应 30 min，在 517 nm波长处测定

吸光度。根据式（2）计算 DPPH自由基清除率：

DPPH自由基清除率 (%) =
A0 −Atest

A0

×100 式（2）

式中：Atest 为含有 CFCS混合液反应后的吸光

度；A0 为MRS代替 CFCS反应后的吸光度。

 1.2.2.3   超氧阴离子自由基清除能力测定　超氧阴

离子自由基清除能力测定参照 Gao等[21] 的方法，略

有改动。将 0.8 mL CFCS和 0.2 mL 0.1 mol/L Tris-
HCl缓冲液（pH8.0）混合均匀，在 320 nm波长下测

定吸光度。随后向混合液中加入 0.1 mL 3 mmol/L
焦性没食子酸溶液，再次在 320 nm波长下测定吸光

度。根据式（3）计算超氧阴离子自由基清除率：

超氧阴离子自由基清除率 (%) =
(
1− Atest1 −Atest2

A0

)
×100

式（3）
式中：Atest1 为加入焦性没食子酸溶液的吸光度；

Atest2 为未加入焦性没食子酸溶液的吸光度；A0 为不

含 CFCS溶液的吸光度。

 1.2.3   乳酸菌抑菌能力　采用牛津杯法[15] 测定分离

菌株对食源性致病菌的抗菌活性。将 8种致病菌液

体培养 18 h，稀释至浓度为 107~108 CFU/mL。取

100  μL菌液均匀涂布于各自所需的固体培养基

（LB、NB、BHIA及 TSB培养基）上，随后在培养基

表面等距离放入三个已灭菌的牛津杯（Φ 8.0 mm），

向每个牛津杯中加入 200  μL CFCS，以不加菌的

MRS培养基作空白对照，4 ℃ 冰箱扩散 6 h后，于

37 ℃ 培养 24 h，观察并测量抑菌圈直径。

 1.2.4   体外模拟胃肠液耐受性　模拟胃液：制备含

有 2.05 g/L NaCl、0.6 g/L KH2PO4、0.37 g/L KCl和
0.11 g/L CaCl2 的缓冲溶液，向其中加入 3 g/L胃蛋

白酶（500 U/mg），盐酸调节 pH至 2.5，经 0.22 μm滤
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膜过滤除菌作为模拟胃液。模拟肠液：制备含有

50.81  g/L  Na2HPO4·7H2O和 8.5  g/L  NaCl缓冲溶

液，向其中加入 0.1  g/L胰蛋白酶（250  U/mg）和
3 g/L牛胆盐，充分溶解后用氢氧化钠调节 pH至

8.0，用 0.22 μm滤膜过滤除菌作为模拟肠液[22]。

乳酸菌菌株于 37 ℃ 微氧条件下培养 24 h，4 ℃
下 8000 r/min离心 5 min，收集菌体，用无菌生理盐

水（0.85% NaCl，w/v）将菌体洗涤两次，重悬于模拟

胃液中使其 OD600 nm 值为 1.2，37 ℃ 下于 200 r/min
摇床中培养 3 h，以模拟胃肠蠕动。在 0 h和 3 h分

别取样，测定其活菌数。此外，收集模拟胃液中培养

3 h的菌体，经生理盐水洗涤后重悬于相同体积的模

拟肠液中，37 ℃ 下 200 r/min持续振荡培养 0、4和

8 h，取培养不同时间后的样品并测定其活菌数。存

活率计算公式如下：

存活率 (%) =
T1

T0

×100 式（4）

式中：T1 为模拟胃液或肠液处理组的活菌数

（CFU/mL）；T0 为模拟胃液或肠液初始时的活菌数

（CFU/mL）。

 1.2.5   疏水性与自聚性　通过测定分离菌株对二甲

苯的黏附性来评价其疏水性[23]。乳酸菌在 MRS中

过夜培养，4 ℃ 下 6000 r/min离心 10 min，弃上清液

收集菌体，用无菌 PBS缓冲溶液（pH7.0）洗涤两次后

重悬，测定菌悬液 OD600 nm 值 A0。取 1 mL二甲苯

加入 3 mL乳酸菌悬液中，漩涡混合 5 min，室温静

置 4 h，混合物分层后测定下层水相 OD600 nm 的吸光

度值，记为 As。疏水率计算公式如下：

疏水率 (%) =
(
1− AS

A0

)
×100 式（5）

取 4 mL上述菌悬液，振荡混匀，在 37 ℃ 下恒温

培养，4 h后从菌悬液上层取样本，并测定其 OD600 nm

值 At。自聚率计算公式如下：

自聚率 (%) =
(
1− At

A0

)
×100 式（6）

 1.3　数据处理

每个实验平行测定 3次，使用 Excel 2019软件

对数据进行处理，结果表示为平均值±标准差（x̄±s）。
运用 SPSS 26进行显著性分析（P<0.05），采用 Ori-
gin 2022进行主成分分析（PCA）及绘图。

 2　结果与分析

 2.1　乳酸菌的分离及鉴定

乳酸菌广泛存在于谷物发酵食品中，在提升其

营养价值、感官特性和安全性方面发挥着至关重要

的作用[7]。本研究采集了 12份新疆传统谷物发酵饮

料样品，通过革兰氏染色、过氧化氢酶实验初步确定

疑似乳酸菌共 43株，如图 1所示，菌株菌落形态多

为白色或半透明的乳白色，边缘整齐，呈圆形突起或

扁平状，表面湿润，易于挑起。如图 2所示，革兰氏染
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图 1    新疆传统谷物发酵饮料中部分分离菌株的菌落形态

Fig.1    Colony morphology of partially isolated strains from tra-
ditional cereal-fermented beverages in Xinjiang
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图 2    新疆传统谷物发酵饮料中部分分离菌株的革兰氏染色
镜检图像

Fig.2    Gram-stained microscopic images of partially isolated
strains from traditional cereal-fermented beverages in Xinjiang
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色结果为紫色，所有分离菌株细胞形态呈长杆或短杆

状。过氧化氢酶实验显示，所有测试菌株均呈阴性反

应，表明其不具备分解过氧化氢的能力。

43株疑似乳酸菌经 Rep-PCR去重后，挑选出

21株代表菌株进行 16S rRNA基因测序，经 BLAST

比对测序结果，21株菌株均为乳酸菌，分属为 7个

种，如图 3所示，其中发酵粘液乳杆菌（Limosilacto-
bacillus  fermentum）数量最多为 11株，占比达到

52.38%，在新疆传统谷物发酵饮料中占绝对优势，其

次为副干酪乳酪杆菌（Lacticaseibacillus paracasei）
3株，占比为 14.29%，短乳杆菌（Levilactobacillus bre-
vis）和植物乳植杆菌（Lactiplantibacillus plantarum）

所占比例均为 9.52%，此外，分离鉴定得类布氏迟缓

乳杆菌（Lentilactobacillus parabuchneri）、类消化伴

生乳杆菌（Companilactobacillus paralimentarius）和
嗜酸乳杆菌（Lactobacillus acidophilus）各 1株，所占

比例较低均为 4.76%。

 
 

图 3    基于 16S rRNA基因序列构建的系统发育树
Fig.3    Phylogenetic tree based on the 16S rRNA sequences

 

由于采集的新疆传统谷物发酵饮料多为自然发

酵，其微生物多样性受生产环境条件和气候差异影响

较大。本研究从伊犁地区源传统谷物发酵饮料中分

离鉴定出的乳酸菌种类和数量最多，其次为塔城地区

源传统谷物发酵饮料，从巴州地区源传统谷物发酵饮

料中分离鉴定出的乳酸菌种类和数量均最少，可见伊

犁地区源传统谷物发酵饮料中乳酸菌多样性最为丰

富。此外，本研究从波杂样品中分离鉴定出发酵粘液

乳杆菌、副干酪乳酪杆菌、植物乳植杆菌和类消化伴

生乳杆菌；从格瓦斯样品中分离鉴定出发酵粘液乳杆

菌、短乳杆菌、类布氏迟缓乳杆菌和嗜酸乳杆菌；从

玛格孜木样品中仅分离鉴定出发酵粘液乳杆菌和短

乳杆菌，通过对比可得波杂和格瓦斯乳酸菌多样性高

于玛格孜木，这可能与其原辅料、加工工艺等多方面

因素有关[3]。

 2.2　乳酸菌的抗氧化能力分析

氧化应激可诱导有害的细胞效应。益生菌通过

加强人体的抗氧化反应和减少自由基的产生来促进

抗氧化效果[24]。此外，具有抗氧化活性的益生菌可降

低膳食摄入过程中活性氧（ROS）积累的风险，并有助

于预防各种疾病[25]。因此，具有抗氧化活性的益生菌

有着较高的应用潜力。本研究通过检测 21株乳酸

菌发酵上清液（CFCS）对超氧阴离子自由基、DPPH
自由基和羟自由基的清除率来评估其抗氧化能力，结

果见图 4。所有菌株均显示出抗氧化能力，且不同乳

酸菌菌株的抗氧化能力存在明显差异，这可能与菌株

分泌的抗氧化活性物质的种类及浓度有关[26]。
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图 4    乳酸菌抗氧化能力
Fig.4    Antioxidant properties of LAB strains

注 ：不同字母表示相同处理下不同菌株间差异显著
（P<0.05）。
 

图 4显示，所有乳酸菌中，除发酵粘液乳杆菌

TBK1-3和 TBK1-5外，其余 19株乳酸菌对超氧阴

离子自由基均表现出较高的清除能力，清除率均高

于 52%，其中发酵粘液乳杆菌 TXJ2-4清除率最高，

达到 81.22%，其次为 2株植物乳植杆菌 THB1-1、
HLB2-3和短乳杆菌MTB1-5，清除率分别为 69.80%、

69.12%和 69.39%。张佳佳等[27] 研究报道内蒙古奶

酪源乳酸菌对超氧阴离子自由基清除率在 18.05%~
36.01%之间，远低于本研究的实验结果。

21株菌株对 DPPH自由基清除率在 2.42%~
51.82%之间，高于Łepecka等[20] 报道的酸肉源乳酸

菌试验结果（1.19%~36.05%）。由图 4可得，发酵粘

液乳杆菌 TBK1-5对 DPPH自由基清除率最高，为

51.82%，其次为发酵粘液乳杆菌 TXJ2-4、嗜酸乳杆

菌 HZK2-4和植物乳植杆菌 THB1-1，清除率分别

为 49.19%、41.61%和 39.68%，类消化伴生乳杆菌

HLB2-4对 DPPH自由基清除率最低，为 2.42%。

羟基自由基是 ROS中最具反应性和破坏性的

分子之一，它可引起脂质过氧化、DNA损伤和生物

分子的氧化损伤[28]。本研究中 21株乳酸菌菌株对
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羟自由基清除率在 18.72%~52.67%之间，有 13株表

现出比标准益生菌 L. rhamnosus GG（30.5%）更强的

羟基自由基清除能力[19]。其中 3株副干酪乳酪杆菌

YTJ1-4、TXJ2-1和 TKJ1-0对羟自由基清除能力均

较强，清除率分别为 40.05%、52.67%和 41.27%，此

外 3株发酵粘液乳杆菌 TXJ2-4、TBK1-3及 YTJ1-2

和嗜酸乳杆菌 HZK2-4也表现出较强的羟自由基清

除能力，清除率值均高于 45%。

 2.3　乳酸菌抑菌活性分析

21株乳酸菌对 8种致病菌的抑菌活性如图 5

所示。所有菌株对致病菌 Escherichia  coli ATCC
25922均表现出一定的抑制能力，除类消化伴生乳杆

菌 HLB2-4外，其余菌株至少对 6种致病菌具有抑

菌活性，且对 Staphylococcus aureus ATCC 25923表

现出最强的抑制能力，此发现与 Wang等[29] 山西谷

物酸粥源乳酸菌研究结果相似。21株乳酸菌中有

14株表现出较强的抗真菌活性，可有效抑制 Candi-
da albicans ATCC 14053的生长，Poon等[30] 研究发

现乳酸菌可通过分泌的代谢产物抑制 Candida albi-
cans、Candida tropicalis 等生物被膜及菌丝形成，从

而抑制其生长。此外，3株发酵粘液乳杆菌 YTJ1-2、

YTJ1-5和 TXJ2-4以及 1株短乳杆菌 MTB1-5，1株

植物乳植杆菌 THB1-1，1株嗜酸乳杆菌 HZK2-4和

2株副干酪乳酪杆菌 YTJ1-4、TXJ2-1共 8株乳酸

菌对试验所有指示菌均具有抑菌活性，抑菌谱广，其

中，副干酪乳酪杆菌 YTJ1-4对 Pseudomonas aerugi-
nosa ATCC 15442和 Listeria monocytogenes ATCC
19115的抑菌能力均强于其他 7株菌，嗜酸乳杆

菌 HZK2-4和植物乳植杆菌 THB1-1对 Escherichia
coli  ATCC  25922、 Staphylococcus  aureus  ATCC
25923、Bacillus subtilis ATCC 6633和Bacillus cereus
ATCC 11778均具有较强的抑菌活性。与 Adesulu-

dahunsi等[31] 研究结果相比，本研究中乳酸菌对 Liste-
ria monocytogenes 抑菌活性相对较低，但对 Esche-
richia coli、Staphylococcus aureus 和 Bacillus cereus
具有较高的抑菌活性。乳酸菌体外抗菌活性已被广

泛研究，大部分研究表明，乳酸菌抑菌活性物质主要

包括有机酸、脂肪酸、蛋白肽等，这些物质具有作为

食品抗菌剂的应用潜力[32]。

 2.4　乳酸菌对人工模拟胃肠液的耐受性

益生菌需耐受胃液强酸环境（pH1.5~3.5，3 h）和
胃蛋白酶的消化作用，保持活性并顺利抵达肠道[33]，

同时，肠道中的胆盐和胰蛋白酶对外源性细菌具有抑

制作用[34]，益生菌也必须对胆盐和胰蛋白酶具有高度

耐受性，以维持足够数量的活菌，才能有效发挥其益

生作用。因此，微生物对胃肠道环境的耐受能力评估

是判断其是否具备益生潜力的关键性指标[35]。本研

究基于人体胃肠生理特征如 pH、胆盐水平及食物在

胃肠滞留时间等，体外模拟胃肠道环境测试分离乳酸

菌菌株的胃肠耐受性能。

21株乳酸菌在模拟胃肠液中的存活率如表 1所

示。所有菌株经模拟胃液处理 3 h后存活率有所下

降，整体存活率在 0.68%~94.84%之间，不同菌株对

胃液耐受性存在较大差异，其中短乳杆菌 TBK1-4存

活率最低，发酵粘液乳杆菌 YTJ1-2、TXJ2-4和植物

乳植杆菌 HLB2-3在模拟胃液中存活率较高，达到

90%以上，此结果远高于大多数从母乳喂养婴儿肠

道中分离的乳酸菌（最高存活率为 70.81%）[36]。继而

经模拟肠液连续处理 4 h后，所有菌株存活率明显下

降，其中发酵粘液乳杆菌 TXJ2-4表现出最高的存活

率为 52.51%，部分菌株存活率低于 0.001%，如发酵

粘液乳杆菌 YTJ1-2和植物乳植杆菌 HLB2-3等均

不能耐受肠液，这可能是胆盐破坏了活细胞的膜完整

性，导致了细胞死亡[37]。经模拟肠液连续处理 8 h
后，所有菌株存活率达到最低，其中植物乳植杆菌

THB1-1、嗜酸乳杆菌 HZK2-4、短乳杆菌 MTB1-5
和发酵粘液乳杆菌 TXJ2-4以及 3株副干酪乳酪杆

菌 YTJ1-4、TXJ2-1和 TKJ1-0共 7株菌表现出较高

的存活率，存活率最高达 38.15%，此结果远高于李建

军等[38] 对新疆和田地区人源肠道潜在益生乳酸菌的

报道结果（最高存活率为 8%），与 Sui等[39] 报道的植

物乳植杆菌 NF4在模拟肠液处理 4 h下存活率为

36.98%结果相似。虽然低于 Wang等[29] 对山西酸

粥源潜在益生乳酸菌 L10的报道结果（78%），但本

研究中的 7株乳酸菌经模拟胃肠液连续处理后活菌

数均大于 106 CFU/mL。此外，乳酸菌对模拟胃肠液

耐受性结果发现，同一个种不同菌株对胃肠耐受性存

在显著差异（P<0.05），说明乳酸菌对酸或胆盐的耐受

性取决于特定菌株[40]。

 2.5　乳酸菌的疏水性和自聚性分析

疏水性反映了菌株对碳氢化合物的吸附能力，

可作为评估菌株在胃肠道内黏附上皮细胞潜力的重
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图 5    乳酸菌对 8种指示菌的抑菌活性热图

Fig.5    Heat map of antibacterial activity of LAB
against 8 indicator bacteria
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要指标[41]。菌株疏水性与其胃肠道黏附能力呈正相

关，疏水性越强，菌株越易黏附于胃肠道表面，进而发

挥其益生作用[42]。本研究不同菌株间疏水性存在明

显差异。如图 6（a）所示，21株乳酸菌的疏水率在

7.36%~76.46%之间，其中发酵粘液乳杆菌 TPK2-0、
嗜酸乳杆菌 HZK2-4及类消化伴生乳杆菌 HLB2-
4疏水率在 70%以上，疏水能力较强。el Rahmane
等 [35] 报道了驼乳源乳酸菌对二甲苯的疏水性在

0.91%~56.40%之间，低于本研究的试验结果，这可

能是不同乳酸菌菌株细胞壁中疏水或亲水性成分和

含量存在差异导致[43]。

菌株自聚集性与其在胃肠道的黏附和定植能

力有关[44]。自聚集率越大，黏附性越强。由图 6（b）
可知，21株乳酸菌 4 h的自聚率在 4.62%~67.09%
之间，其中类消化伴生乳杆菌 HLB2-4和嗜酸乳杆

菌 HZK2-4的自聚集能力最强 ，自聚率分别为

67.09%和 66.67%。本研究试验结果高于 Fan等[15]

报道的中国传统白酒谷物发酵酒糟源乳酸菌的自凝

聚能力（2.11%~27.77%），与 Wang等[45] 婴儿肠道源

乳酸菌自聚集率（5%~60%）及 Angmo等[23] 报道的

拉达克发酵食品源乳酸菌的自聚集率（5.04%~
64.78%）结果相似。

 2.6　潜在益生乳酸菌筛选

Fan等[15] 采用主成分分析（PCA）方法从 29株

传统白酒酒糟源乳酸菌中筛选出 5株益生特性较强

的菌株；Sakou等[44] 通过主成分分析结合层次聚类

分析方法从 7株蝙蝠粪便源乳酸菌中筛选出 5株潜

在益生乳酸菌。本研究以抗氧化活性、抑菌特性、模

 

表 1    乳酸菌经模拟胃液处理 3 h和模拟肠液处理 4、8 h后的存活率

Table 1    Survival percentage of the LAB strains after simulated gastric juice treatment for 3 hours and simulated intestinal fluid
treatment for 4 and 8 hours

种类 菌株编号
模拟胃液处理存活率（%） 模拟肠液处理存活率（%）

3 h 4 h 8 h

发酵粘液乳杆菌（Limosilactobacillus fermentum）

YTJ1-2 94.84±0.01a <0.001c <0.001e

YTM1-2 77.90±0.24abc 11.18±0.19c 0.16±0.00e

TXK2-3 50.36±0.06bcde <0.001c <0.001e

TXJ2-5 61.51±0.14abcdef <0.001c <0.001e

TBK1-3 37.75±0.03efg 0.03±0.00c <0.001e

TPK2-0 43.78±0.06cdefg <0.001c <0.001e

YTJ1-5 76.71±0.28abcd 0.09±0.00c 0.06±0.00e

TXJ2-6 80.23±0.11ab 38.31±0.03ab <0.001e

TKJ1-1 71.59±0.29abcde 35.14±0.03ab 0.94±0.00e

TBK1-5 34.78±0.02fg <0.001c <0.001e

TXJ2-4 90.72±0.06a 52.51±0.16a 30.85±0.02a

类消化伴生乳杆菌（Companilactobacillus paralimentarius） HLB2-4 74.66±0.10abcd <0.001c <0.001e

短乳杆菌（Levilactobacillus brevis）
TBK1-4 0.68±0.00h 0.06±0.00c <0.001e

MTB1-5 87.37±0.18a 41.75±0.07ab 31.07±0.04a

植物乳植杆菌（Lactiplantibacillus plantarum）
THB1-1 63.19±0.05abcdef 48.75±0.05a 38.15±0.03a

HLB2-3 93.30±0.06a <0.001c <0.001e

类布氏迟缓乳杆菌（Lentilactobacillus parabuchneri） TXK2-2 32.47±0.05fgh 7.07±0.04c 0.17±0.00e

嗜酸乳杆菌（Lactobacillus acidophilus） HZK2-4 76.08±0.11abcd 35.51±0.01ab 32.61±0.00a

副干酪乳酪杆菌（Lacticaseibacillus paracasei）
YTJ1-4 45.70±0.10bcdefg 45.15±0.09a 20.07±0.04b

TXJ2-1 63.99±0.21abcdef 30.03±0.16b 12.67±0.02c

TKJ1-0 41.45±0.06defg 5.29±0.05c 5.05±0.03d

注：同列不同字母表示相同处理下不同菌株间差异显著（P<0.05）。
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图 6    乳酸菌疏水性（a）和自聚性（b）结果

Fig.6    Results of hydrophobicity (a) and auto-aggregation (b)
of LAB

注：不同字母表示不同菌株间差异显著（P<0.05）。
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拟胃肠耐受性、自聚性和疏水性共 16项变量为指标，

采用 PCA分析方法结合层次聚类从 21株乳酸菌中

筛选潜在益生菌。层次聚类将 21株乳酸菌菌株分

为 5组，如图 7所示。PCA结果（表 2）显示前 4个

主成分累计贡献率为 74.828%，其中 PC1、PC2、PC3
和 PC4的方差贡献率分别为 36.658%、18.113%、

11.858%和 8.199%。由表 2所示，肠液耐受性以及

抑制 6种细菌如大肠杆菌 ATCC 25922、金黄色葡

萄球菌 ATCC 25923、枯草芽孢杆菌 ATCC 6633等

特性与 PC1显著相关，自聚性、超氧阴离子自由基清

除率、胃液耐受性及抑制单核增生李斯特菌 ATCC
19115特性与 PC2显著相关，抑真菌白色念珠球菌

ATCC 14053特性与 PC3显著相关，疏水性与 PC4
显著相关。PC1、PC2、PC3和 PC4包含了样本的绝

大部分信息，可用于后续进一步分析。根据综合评价

得分函数 F=0.367F1+0.181F2+0.119F3+0.082F4可

计算出不同乳酸菌体外益生特性的综合得分及其排

序，其中 F值越大，表明乳酸菌的体外益生特性越

高，结果如表 3所示，所有菌株中，植物乳植杆菌

THB1-1综合得分最高，表明其具有最高的体外益生

特性。结合层次聚类结果综合来看，21株乳酸菌中

2株副干酪乳酪杆菌 YTJ1-4、TXJ2-1，1株发酵粘液

乳杆菌 TXJ2-4和 1株嗜酸乳杆菌 HZK2-4，1株植

物乳植杆菌 THB1-1及 1株短乳杆菌 MTB1-5共

6株乳酸菌聚为一组，表明它们具有相似的益生特
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图 7    基于益生特性对 21株乳酸菌进行的层次聚类图

Fig.7    Hierarchical clustering dendrogram of 21 LAB strains
based on the probiotic properties

 

表 2    主成分载荷矩阵、特征值和方差贡献率

Table 2    Principal component loading matrixes, eigenvalues
and variance contribution rates

指标
成分

1 2 3 4

超氧阴离子自由基清除率 0.301 0.681 0.128 −0.323
DPPH自由基清除率 0.666 −0.042 −0.305 0.197
羟自由基清除率 0.713 0.102 0.128 0.305
3 h胃液处理 0.17 0.582 0.542 0.24
4 h肠液处理 0.751 0.38 0.197 −0.094
8 h肠液处理 0.793 0.448 −0.12 −0.039

大肠杆菌ATCC 25922 0.792 0.166 −0.467 −0.051
金黄色葡萄球菌ATCC 25923 0.836 −0.373 0.122 −0.019
枯草芽孢杆菌ATCC 6633 0.603 −0.325 0.032 0.304
白色念珠球菌ATCC 14053 0.355 0.111 0.754 0.348
蜡样芽孢杆菌ATCC 11778 0.799 −0.433 0.186 −0.029
铜绿假单胞菌ATCC 15442 0.722 −0.338 0.035 −0.18

鼠伤寒沙门氏菌ATCC 14028 0.668 −0.352 −0.437 0.035
单核增生李斯特菌ATCC 19115 0.306 0.66 0.033 −0.432

自聚性 0.092 0.692 −0.578 0.222
疏水性 −0.277 0.336 −0.246 0.721
特征值 5.865 2.898 1.897 1.312

方差贡献率（%） 36.658 18.113 11.858 8.199
累计贡献率（%） 36.658 54.771 66.629 74.828

 

表 3    因子得分及综合得分

Table 3    Factor scores and comprehensive scores

菌株编号 F1 F2 F3 F4 F 排名

THB1-1 17.27088671 −6.632896227 3.553937669 1.505148994 5.684202007 1
YTJ1-4 16.15881967 −5.309639193 2.641468846 0.122771031 5.293644143 2
HZK2-4 15.92708305 −5.856978841 1.943309524 2.401729006 5.213321922 3
TXJ2-4 16.19348615 −6.216680912 1.57167889 1.717313463 5.145639662 4
TXJ2-1 15.98975121 −7.027928206 2.504383058 1.898386 5.049872925 5
MTB1-5 13.33816756 −4.812729715 4.040425852 1.139557573 4.598257815 6
HLB2-3 10.68823086 −3.533196703 8.008441177 3.213253987 4.499563451 7
TKJ1-1 11.29057689 −3.85627063 7.409119417 1.162898229 4.422699602 8
YTJ1-5 12.55915515 −5.088474895 2.992692305 1.992957847 4.207748911 9
TXJ2-5 12.36142089 −8.376576361 4.322148119 6.037065112 4.029856112 10
YTJ1-2 11.91350162 −4.768901117 2.349699726 2.369208695 3.982973371 11
TPK2-0 12.5711146 −8.698995594 3.590482859 6.011172045 3.959264423 12
TXJ2-6 12.01155854 −8.274659124 4.614867594 5.97405379 3.949570336 13
TXK2-2 9.448186406 −2.11126432 3.484556244 4.081910449 3.834724419 14
TBK1-3 12.18011409 −8.029976488 2.572617436 5.800100856 3.798425873 15
YTM1-2 11.9310453 −3.790809979 1.964247248 −2.705967835 3.704413078 16
TXK2-3 12.54853665 −5.87899292 −2.632314777 −2.485985549 3.024118958 17
TKJ1-0 14.02866522 −9.901472286 −4.683845529 1.755136937 2.942897264 18
TBK1-5 11.76733676 −9.058136578 −2.545725935 2.259336633 2.561414089 19
TBK1-4 11.16235263 −4.826504952 −3.223479867 −3.571798435 2.546504444 20
HLB2-4 2.105597791 3.808212677 −2.142442888 −4.360923176 0.84949448 21
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性，且 6株菌 F值均较大，排名位于 1~6之间，与其

他乳酸菌相比显示出较高的益生特性，可作为潜在益

生菌候选菌株。

 3　结论
大量研究表明，传统谷物发酵食品富集了以乳

酸菌为主的功能性微生物，是益生菌的天然载体。本

研究从 12份新疆传统谷物发酵饮料中分离鉴定出

21株乳酸菌，并对其进行益生特性（抗氧化活性、抑

菌特性、模拟胃肠耐受性、疏水性和自聚性）试验，最

终通过主成分分析（PCA）结合层次聚类分析方法，筛

选出副干酪乳酪杆菌 YTJ1-4、TXJ2-1，发酵粘液乳

杆菌 TXJ2-4，嗜酸乳杆菌 HZK2-4，植物乳植杆菌

THB1-1和短乳杆菌 MTB1-5共 6株益生潜力较强

的菌株，为新疆传统发酵饮料中益生菌资源的开发应

用奠定前期基础，但以上候选益生菌株是否能用于后

期实际生产尚需进一步的体内试验以确定其安全性

和特异性。

© The Author(s) 2026.  This  is  an  Open  Access  article   dis-
tributed under  the  terms  of  the  Creative  Commons  Attribution   Li-
cense (https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/).
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