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研究报告 

传统郫县豆瓣酱中高产蛋白酶曲霉的筛选及应用 
邓维琴 1  陈功 1,2  张其圣 1,2  陈相杰 1  范智义 1  李洁芝 1  李恒*1,2 
1 四川省食品发酵工业研究设计院  四川 成都  611130 
2 四川东坡中国泡菜产业技术研究院  四川 眉山  620030 

摘  要：【背景】米曲霉通过蛋白酶的作用将大分子蛋白质分解为蛋白胨、多肽及氨基酸等营养物质。

豆瓣酱的一个重要指标氨基态氮含量则直接由蛋白酶决定，因此米曲霉在豆瓣酱发酵中有着至关重

要的作用。【目的】筛选一种高产蛋白酶豆瓣酱专用菌株，研究其发酵豆瓣酱品质的改良效果。【方

法】以自然发酵成曲为原料，筛选高产蛋白酶的霉菌。以筛选菌株为曲种发酵制曲，进一步发酵甜

瓣子，测定制曲过程中霉菌增长速度和蛋白酶增长速度，通过发酵甜瓣子氨基态氮、挥发性风味物

质等指标的测定分析菌株发酵甜瓣子品质的改进效果。【结果】筛选得到 17 株高产蛋白酶的霉菌，

其中菌株 PCSM002 制曲生长速度最快，PCSM001 和 PCSM002 号菌株产蛋白酶能力最强，麸皮培

养基中培养 3 d 蛋白酶酶活分别为 1 450.25、1 703.25 U/g。PCSM001 和 PCSM002 发酵 24 d 甜瓣子

氨基态氮含量达到 0.86 µg/kg 以上，且发酵的甜瓣子香气浓郁、口感丰富。两株菌均已送至广东省

微生物菌株保藏中心保藏，保藏编号分别为 GDMCC 60198 和 GDMCC 60199。【结论】筛选得到的

高产蛋白酶霉菌有望用于豆瓣酱的发酵，作为豆瓣酱发酵专用菌株，以提高豆瓣酱品质。 

关键词：豆瓣酱，米曲霉，蛋白酶，氨基态氮 

Screening and application of high yield protease fungus from 
traditional fermented Pixian broad bean paste 
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Abstract: [Background] Aspergillus oryzae can degrade proteins into nutrients such as peptones, peptides 
and various amino acids by the action of proteases. An important indicator of broad bean paste, amino 
nitrogen content is directly affected by protease. Therefore, Aspergillus oryzae plays a key role in the 
fermentation of broad bean paste. However, we still do not have an appropriative strain for the 
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fermentation of broad bean paste. Thus, the study about high-yield protease fungus special for broad bean 
paste is meaningful for the development of the entire industry. [Objective] To screen appropriative fungi 
for broad bean paste and study the effect of fermented broad bean paste compared with Aspergillus oryzae 
3.042. [Methods] We screened high yield protease fungi from koji produced by spontaneous fermentation. 
Then we use these screened fungi as starter to ferment broad bean paste. Then we detected the growth rates 
of the fungi and the concentration of protease through the koji process. In addition, we also detected the 
broad bean paste’s amino acid nitrogen and volatile flavor substances in order to analyze the flavor 
enhancement. [Results] Seventeen strains of high-yield protease were screened. Strain PCSM002 had the 
fastest growth rate, strain PCSM001 and PCSM002 showed the strongest protease production ability. 
Protease reached 1 450.25 and 1 703.25 U/g respectively after cultivated 72 h in bran medium. Amino 
nitrogen content of the fermentation broth with PCSM001 and PCSM002 reached 0.86 μg/kg after 24 days’ 
fermentation. Broad bean paste fermented by the two strains had rich aroma and perfection in taste. Both 
strains had been preserved in the Guangdong Provincial Collection of Microbial Strain, and the preserved 
numbers are GDMCC 60198 and GDMCC 60199 respectively. [Conclusion] The two high-producing 
protease molds screened in this experiment are expected to be used as the starter of broad bean paste, and 
provide special fermentation strain for the broad bean paste industry.  

Keywords: Broad bean paste, Aspergillus oryzae, Protease, Amino nitrogen 

米曲霉具有很强的蛋白酶合成能力[1-3]，其蛋

白酶在较广的 pH 范围内都具有活性，能耐受较高

的温度[3-4]，稳定性好；米曲霉还含有丰富的糖苷

水解酶，可利用淀粉或纤维素等廉价原料高效生产

蛋白酶[5-8]，而且具有生产周期短、成本低廉等优

势[9]。米曲霉通过蛋白酶作用将大分子蛋白质分解

为蛋白胨、多肽及各种氨基酸(含有 8 种人体必需

氨基酸)，提高豆制品的营养价值、保健功效和消

化率。米曲霉在豆瓣酱发酵过程中起着关键作用，

但目前豆瓣酱行业大多采用的是酱油的酿造菌剂

沪酿 3.042，缺乏豆瓣酱的生产专用菌种。然而豆

瓣酱发酵属于生料发酵，酱油发酵属于熟料发酵，

二者发酵有较大区别，酱油发酵菌株用于豆瓣酱发

酵无法取得最佳的发酵效果。 
传统发酵食品中高产蛋白酶霉菌的筛选已有

部分研究基础，其中康红霞等[10]从豆瓣酱中筛选

出一株高产蛋白酶米曲霉，其在麸曲中培养后的

干曲中蛋白酶达到 4 351.68 U/g，王鹏昊等[11]从

酒曲中筛选出一株产蛋白酶和淀粉酶能力都较

强的米曲霉。王栋[12]研究证明高浓度氯化钠可以

提高米曲霉 F0899 分泌蛋白酶的热稳定性，同时

还可提高中性蛋白酶在酸性条件下的稳定性。在

沪酿 3.042 酱醪发酵初期添加米曲霉 F0899 分泌

的耐高盐蛋白酶可以明显提高氨基态氮和游离

氨基酸的含量，发酵两个月氨基态氮分别提高

5.05%和 4.55%。刘颖等[13]通过优化米曲霉制作

豆瓣曲的制曲时间、浸豆时间、蒸豆时间、接菌

量、制曲温度等条件，成曲中干基蛋白酶酶活力

可达到 839.87 U/g。 
目前关于豆瓣酱专用米曲霉筛选的研究还不

够系统，而且尚未见真正用于豆瓣酱发酵菌株的详

细报道。本研究以自然发酵得到的霉瓣子和郫县豆

瓣酱为原料，筛选传统酿造郫县豆瓣酱中高产蛋白

酶的霉菌，相对于从其他环境筛选的菌株更适合豆

瓣酱发酵体系，以期获得一种产孢子能力强、产蛋

白酶能力强、适用于豆瓣酱生产的霉菌，提高甜瓣

子氨基态氮含量，从而提高豆瓣酱品质。 

1  实验材料 

1.1  原料 
自然发酵成曲、自然发酵豆瓣酱来自郫县各农

家自制产品；蚕豆、面粉购自温江区德通桥菜市场

(柳河路)；曲种(市售沪酿 3.042)购自济宁玉园生物

科技有限公司。 

1.2  主要试剂和仪器 
主要试剂为国产分析纯，成都科龙化工有限公
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司。气质联用仪，Agilent 公司；固相微萃取头及

手柄，北京八方世纪科技有限公司；全自动氨基酸

分析仪，日立公司；紫外分光光度计，上海欣茂仪

器有限公司。 

1.3  培养基 
琼脂粉、孟加拉红培养基购自北京陆桥生物技

术有限公司。 
酪蛋白培养基(蛋白酶初筛培养基) (g/L)：酪蛋

白 10.0，牛肉浸粉 10.0，Na2HPO4 2.0，NaCl 5.0，

琼脂粉 15.0。1×105 Pa 灭菌 20 min。 
麸皮培养基：麸皮 500 g，蒸馏水 500 mL 混

匀，分装至 500 mL 锥形瓶，1×105 Pa 灭菌 1 h。 

2  实验方法 

2.1  高产蛋白酶霉菌的筛选 
2.1.1  初筛 

取 25 g 样品加入装有 225 mL 无菌生理盐水

的锥形瓶中，配制得到 10−1 g/mL 的稀释液，用

无菌生理盐水分别稀释得到 10−2、10−3、10−4、

10−5 g/mL 的样品，依次取 200 µL 稀释液涂布于孟

加拉红平板，28 °C 培养 48 h，再依次划线接种

进行纯培养，直至菌株形态一致。采用酪蛋白平

板水解透明圈法，将分离纯化后的菌株点植于

酪蛋白平板，28 °C 培养 48 h；挑取培养后产生

透明圈较大的菌落划线于 PDA 斜面，28 °C 培养

48 h，4 °C 保存。 
2.1.2  复筛 

将初筛得到酪蛋白透明圈较大的菌株接种于

麸皮培养基，30 °C 培养 24 h 后扣瓶，继续培养

72 h，测定麸曲中霉菌生长量和蛋白酶酶活。各试

验组均设置 3 个平行。蛋白酶酶活的测定参考国标

SB/T 10317-1999[14]。霉菌生长量采用倾注培养法

测定。取 25 g 样品置于装有 225 mL 无菌生理盐水

的锥形瓶中，配制成 10−1 g/mL 的稀释液，依次稀

释，取合适梯度的稀释液 1 mL 于无菌平皿中，采

用 PDA 培养基倾注混匀，28 °C 培养 36–48 h，分

别计数。 

2.2  高产蛋白酶霉菌制作甜瓣子品质比较 
2.2.1  甜瓣子的制备 

(1) 浸豆：脱壳的干蚕豆瓣，去杂，加入适量

沸水漂烫约 4 min，采用铁框过滤，冷水冷却后再

次过滤。 

(2) 接种制曲：加入 17%的面粉(按干蚕豆质

量计)，接种适量曲粉使蚕豆混合物中霉菌量达

106 CFU/g，湿度 80%，30 °C 培养 4 d，每 12 h 翻

曲一次，每 24 h 取样测定霉菌生长量、蛋白酶酶

活及黄曲霉毒素含量。试验设置 3 个平行组进行测

定。其中蛋白酶酶活测定方法同 2.1.2，黄曲霉毒

素含量测定参照谢体波等[15]采用 ELISA 试剂盒进

行测定。 

(3) 甜瓣子制作：将豆瓣曲与盐水按 1:1 (质

量比，一次性加入盐、水，盐的终浓度为 15%)
混合，搅拌均匀，37 °C 发酵 60 d。定期搅拌混

匀，并测定其总酸和氨基态氮含量。总酸和氨基

态氮分别参照国标 GB/T 5009.39-2003[16]和 GB/T 

5009.40-2003[17]进行测定。 
2.2.2  风味物质测定 

挥发性风味物质采用 2010 Ultra GC-MS 测定，

分析不同菌种发酵制成甜瓣子挥发性风味物质的

区别。 

准确称取 2 g 粉碎的甜瓣子放入 15 mL 样品瓶

中，置于 60 °C 水浴中预热 2 min，然后将萃取针

头插入样品瓶中，60 °C 恒温顶空萃取 50 min 后，

插入 GC-MS 进样口解析 5 min，然后检测分析。 

检测条件：DB-WAX 毛细管柱(60 m×0.25 mm，

0.25 μm)；载气为氦气，流速 1 mL/min；进样口温

度 250 °C；不分流进样；升温程序：起始温度 50 °C，

以 10 °C/min 升温至 85 °C (保留 1.5 min)，再以

5 °C/min 升至 100 °C (保留 1 min)，以 2.5 °C/min
升至 175 °C (保持 1.5 min)，以 2.5 °C/min 升至

200 °C ( 保 持 1 min) 最 后 以 10 °C/min 升 至

250 °C/min。质谱条件：EI 电离源，电子轰击能量

70 eV；离子源温度 230 °C；接口 250 °C；质量扫
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描范围 35−350 amu；检测器电压 0.1 kV；调谐文

件 Stuneu；扫描模式 Scan。 
挥发性化合物的鉴定结果由 NIST05 谱库检索

结果与人工图谱解析共同确定，化合物相对含量确

定采用面积归一化法进行定量分析。 
试验组均设置 2 个平行，各指标测定时也分别

对平行样品进行测定。 

2.3  数据分析 
采用 Excel 进行数据统计，实验结果中的数

据均为 3 个平行样品均值，采用 Origin 9.1 作图

分析。采用 Minitab 进行 t 检验分析，置信区间为

95%。 

3  结果与分析 

3.1  高产蛋白酶菌株的筛选及鉴定 
3.1.1  麸皮培养基中菌株产蛋白酶酶活能力 

从酪蛋白平板上筛选出 17 株能分解酪蛋白产

生水解圈较大的霉菌，分别置于麸皮培养基进行培

养，再依次测定蛋白酶酶活，以市售沪酿 3.042 为

空白对照，比较霉菌产蛋白酶酶活能力。蛋白酶酶

活测定结果见表 1。 
所有菌株培养后麸曲中蛋白酶酶活均与沪酿

3.042 蛋白酶酶活差异显著。菌株 PCSM002 麸曲

中蛋白酶酶活最高，达到 2 202.68 U/g，远高于

沪酿 3.042 麸曲的酶活 1 055.12 U/g。此外，菌株

16、PCSM001 麸曲中蛋白酶酶活也较高，均大于

1 900 U/g。选取蛋白酶酶活较高的菌株 PCSM002、

16、PCSM001、14、19、DM-22 以及市售沪酿 3.042
及与其产蛋白酶能力相当的菌株 24 进行制曲，并

进一步制作甜瓣子，比较菌株发酵甜瓣子风味的区

别。 
3.1.2  高产蛋白酶菌株的鉴定 

采用真菌基因组 DNA 提取试剂盒分别提取染

色体 DNA，并以此 DNA 为模板，以 ITS1、ITS4
为引物扩增霉菌 ITS 片段，送至北京擎科新业生物

技术有限公司测序。测序结果提交 GenBank 进行

BLAST 同源性比对，并运用 MEGA 5.0 构建系统

发育树，结果显示 7 株菌均属于曲霉属且其 ITS
序列相似度较高，而且均与黄曲霉和米曲霉相似度

高(99%−100%)。根据白飞荣等[18]的报道，黄曲霉

和米曲霉形态和基因相似度较高，要准确对其进行

分类，还需同时进行传统形态学、产毒培养基、酶

联免疫毒素检测、系统发育分析、产毒基因检测等

鉴别方法进行综合验证。实验筛选菌株的详细鉴定

还需进一步结合产毒培养基/产毒基因检测等方法

进行系统研究。 

 

表 1  麸皮培养基培养后产蛋白酶酶活 
Table 1  Protease activity of fungus cultured in bran 
medium 

菌株编号 
Strain No.

蛋白酶酶活 
Protease activity (U/g) 

相对标准偏差 
RSD 

3.042 1 055.12J 3.45 

21 1 127.68I 83.07 

15 461.83N 14.79 

17 829.51L 5.17 

23 1 238.05G 8.45 

22 614.88M 23.17 

14 1 574.63D 6.90 

PCSM001 1 916.10B 30.45 

DM-22 1 694.76C 15.54 

9 1 589.88D 20.36 

23 1 275.85F 24.42 

19 1 607.56D 12.07 

PCSM002 2 202.68A 8.62 

16 1 952.68B 6.90 

13 1 525.85E 10.00 

7 964.88K 10.35 

11 1 597.80D 10.72 

24 1 170.98H 12.72 

注：t 检验 P<0.05 表示样品间差异显著，不同字母代表差异

显著. 
Note: t test, P<0.05 means there are significant differences 
between samples, different letters means there are significant 
differences between samples. 
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3.2  筛选菌株的制曲效果 
3.2.1  制曲过程菌株生长能力的测定 

各菌株于麸皮培养基发酵得曲粉接种于烫漂

后的蚕豆瓣中，30 °C 培养 96 h。图 1 是用各菌株

制曲 96 h 的形态，PCSM002 和 14 号菌株第 24 h
时菌丝生长量明显高于其他菌株，制曲 96 h 成曲

中 PCSM002 和 14 号菌丝生长量也最大。各时间

点霉菌的生长量如图 2 所示，菌株 PCSM002 和 14
制曲霉菌生长速度最快。采用 Minitab 进行 t 检验

分析，两株菌制曲 48 h 和 96 h 后霉菌数量与沪酿

3.042 所制曲中霉菌数量差异显著，均明显高于沪

酿 3.042 曲中霉菌数量。菌株 PCSM002 制曲 48 h
后生长量达 7.1×108 CFU/g，霉菌活菌数达到最大，

此后霉菌活菌数基本不再增加。菌株 14 制曲 72 h，

霉菌活菌数为 1.16×107 CFU/g，96 h 霉菌活菌数为

5.3×108 CFU/g。市售沪酿 3.042 制曲 48 h，霉菌数量

仅为 2.42×107 CFU/g，制曲 72 h 后霉菌活菌数为

1.26×108 CFU/g，96 h 霉菌活菌数为 3×108 CFU/g。 
3.2.2  不同菌株制曲过程中的蛋白酶酶活动态变化 

不同菌株制曲蛋白酶酶活动态变化结果如图

3 所示，PCSM002 由于生长能力最强，产蛋白酶

能力较强。PCSM002 制曲 24 h 样品蛋白酶酶活达

1 145.75 U/g，继续培养至 96 h，蛋白酶酶活略有

增加，96 h 后蛋白酶酶活为 1 450.25 U/g。而菌株

PCSM001 虽然生长能力较弱，制曲 96 h 霉菌总数仅

为 1.04×108 CFU/g，但是其产蛋白酶能力较强，发酵

72 h 时蛋白酶酶活为 1 703.25 U/g。市售沪酿 3.042

发酵 24 h 豆瓣曲蛋白酶酶活为 303.25 U/g，之后缓慢

增加，48 h 豆瓣曲中蛋白酶酶活为 663.25 U/g，72 h
豆瓣曲蛋白酶酶活为 1 075.75 U/g，继续发酵 24 h
样品蛋白酶酶活基本维持稳定。菌株 DM-22 用于

制曲生长速度相对缓慢，因此豆瓣曲中蛋白酶酶活

较低，发酵 96 h 后蛋白酶酶活仅达 813.25 U/g。其

余菌株制曲产蛋白酶酶活能力相当，发酵 96 h 时

麸曲中蛋白酶酶活达到 1 100 U/g 左右。菌株

PCSM001 和 PCSM002 制曲 72 h 蛋白酶酶活与沪

酿 3.042 豆瓣曲中蛋白酶酶活差异显著，且均大于

沪酿 3.042 蛋白酶酶活。菌株 PCSM001 和 PCSM002
制曲霉菌生长能力也远大于沪酿 3.042，说明该菌

株用于制作豆瓣曲时霉菌生长快，产蛋白酶能力

强，明显优于沪酿 3.042。 
3.2.3  制曲阶段黄曲霉毒素的动态变化 

以筛选出的菌株制曲的样品中黄曲霉毒素含

量均较低，随着制曲时间延长，黄曲霉毒素含量

略 有 增 加 ， 但 成 曲 中 黄 曲 霉 毒 素 含 量 均 低 于

0.700 µg/kg，远低于国标规定的豆瓣酱中黄曲霉

毒素限量(5 µg/kg)。对制曲 96 h 后豆瓣曲进行显

著性分析，表 2 结果显示，仅 16 和 DM-22 两株

菌制作的豆瓣曲中黄曲霉毒素含量具有显著性差

异，PCSM002 发酵 96 h 后黄曲霉毒素含量为 
0.471 µg/kg，市售沪酿 3.042 制曲的成曲中黄曲

霉毒素含量为 0.471 µg/kg。实验筛选的菌株产黄

曲霉毒素的能力极微弱，甚至不产黄曲霉毒素。

菌 株 不 产黄曲霉毒素，证明筛选的菌株是黄曲 
 

 
 

图 1  制曲 96 h 霉菌生长情况 
Figure 1  Growth situation of fungus after starter propagation for 96 h 
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图 2  制曲过程中霉菌量动态变化 
Figure 2  Dynamic change of fungus amount in starter 
propagation process 

 
 

图 3  制曲过程中蛋白酶酶活动态变化 
Figure 3  Dynamic change of protease activity in starter 
propagation process 

 
表 2  制曲过程中黄曲霉毒素 B1 含量(µg/kg)动态变化 
Table 2  Dynamic change of AFB1 (µg/kg) in starter propagation process 

培养时间 
Cultivating time (h) 

16 24 DM-22 3.042 PCSM002 14 PCSM001 19 

 0 0.200 0.218 0.112 0.189 0.073 0.101 0.126 0.178 

24 0.366 0.571 0.427 0.326 0.369 0.298 0.379 0.290 

48 0.634 0.645 0.380 0.499 0.368 0.343 0.390 0.301 

72 0.436 0.442 0.366 0.593 0.426 0.341 0.398 0.305 

96 0.536* 0.440 0.277* 0.471 0.471 0.375 0.411 0.421 

注：*：差异显著，P<0.05. 
Note: *: Significant difference, P<0.05. 

 
霉毒素阴性菌株。结合 3.1.2 中菌株鉴定结果分析，

本实验筛选的菌株为米曲霉的可能性更大。 

3.3  筛选高产蛋白酶菌株制作甜瓣子的效果 
3.3.1  甜瓣子中氨基态氮和总酸含量的动态变化 

如图 4 所示，甜瓣子中氨基酸态氮含量随其发

酵时间延长逐渐增加。氨基酸态氮是蛋白质的分解

产物，它能使郫县豆瓣酱鲜味柔和并改善色泽、调

和香气，氨基酸态氮是评价郫县豆瓣酱品质的重要

因素之一。原料中的蛋白质和蛋白酶含量对豆瓣酱

产品中氨基酸态氮含量的影响极大。PCSM001 和

PCSM002 菌株制得的甜瓣子中氨基态氮含量最

高，发酵 24 d 氨基态氮含量分别达到 0.88 g/100 g
和 0.86 g/100 g。而成曲中蛋白酶酶活最低的 DM-22 

 
 

图 4  甜瓣子发酵过程氨基态氮含量动态变化 
Figure 4  Dynamic change of amino nitrogen content of the 
broad bean paste fermentation process 
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发酵甜瓣子中氨基态氮含量最高仅 0.80 g/100 g。市

售曲精发酵甜瓣子中氨基态氮增加相对缓慢，发酵

41 d 时甜瓣子氨基态氮含量最高，为 0.87 g/100 g。

对不同菌株发酵 54 d 时甜瓣子氨基态氮含量进行

显著性差异分析，结果显示，菌株 PCSM001 发酵

甜瓣子氨基态氮含量与沪酿 3.042 发酵甜瓣子氨基

态氮含量差异显著，明显高于沪酿 3.042 发酵的甜

瓣子。 
如图 5 所示，总酸含量随发酵时间的延长

而增加，PCSM002 发酵甜瓣子中总酸含量最高，

发酵 10 d 甜瓣子样品总酸含量达 0.94 g/100 g，

到第 41 天时总酸含量达 1.57 g/100 g。其他菌株和

沪酿 3.042 发酵的甜瓣子中总酸含量变化趋势基本

一致，发酵 10 d 时总酸含量为 0.64 g/100 g，发

酵 54 d 时总酸含量为 1.09 g/100 g。甜瓣子发酵过

程中可能产生各种有机酸，对豆瓣酱的风味有很

大贡献。 
结 合 3.2.2 结 果 可 知 ， 菌 株 PCSM001 和

PCSM002 制曲蛋白酶酶活最高，发酵甜瓣子中总

酸和氨基态氮提升速度也最快，说明蛋白酶含量与

氨基态氮含量成正相关关系。 
3.3.2  挥发性风味物质的分析 

由图 6 分析可知醇、醛、酸类化合物是甜瓣子

中主要风味成分，其中醇类物质是主要挥发性风味 
 

 
 

图 5  甜瓣子发酵过程总酸动态变化 
Figure 5  Dynamic change of total acid content of the 
broad bean sauce fermented process 

 
 

图 6  不同菌株发酵甜瓣子风味物质种类统计 
Figure 6  Species statistics of flavor substances in broad 
bean sauce fermented by different strains 

 
成分，各样品中醇类物质含量均较高，其中 16 号

和 24 号菌株发酵甜瓣子中醇类物质相对含量达到

57.44%和 38.85%。PCSM002 和沪酿 3.042 发酵甜

瓣子中挥发性风味物质种类分布相对较为均匀，

醇、醛、酸 3 种风味物质是主导风味物质，此外酯、

烷、酮、烯等风味物质相对含量相对较低。 
筛选在所有样品中所占比重大于 0.5%的风味

成 分 进 行 主 成 分 分 析 (Principal component 
analysis，PCA)，结果如图 7 所示。8 个样品挥发

性风味成分被分成了 3 组，包含在第二象限和第三

象限；第 2 组包含第三象限的 24 号菌株制得的甜

瓣子；第 3 组是第一象限 PCSM001 菌株制得的甜

瓣子。第 1 组主成分中 2-乙基己醇、3-甲基丁醇、

3-辛醇、2-呋喃甲醇、柏木脑、苯乙醇是主要的醇

类风味成分，其中苯乙醇相对含量最高。苯乙酮是

主要的酮类风味成分，糠醛、苯甲醛、苯乙醛、α-
亚乙基-苯乙醛是主要的醛类风味成分。酸类物质

丰富，醋酸、2-甲基丙酸、3-甲基丁酸、己酸相对

含量较高。酯类化合物中乙酸-2-苯乙酯、3-甲基丁

酸-2-苯乙基酯、十六烷酸乙酯为主要成分，其他

风味成分含量相对较低。菌株 24 制得甜瓣子风味

单独为一组，其中庚醇、1-(2-呋喃基)-乙酮、3-甲
基丁醛、2-乙酰吡咯、十九碳烯是其独特的挥发性

香气成分。菌株 PCSM001 制得的甜瓣子风味单独 
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图 7  甜瓣子风味物质主成分分析 
Figure 7  Principal component analysis of broad bean 
sauce’s volatile flavor compounds 
注：(A)：8 种甜瓣子的主成分散点图；(B)：挥发性风味物质

的主成分散点图. A：醇类；B：烷烃类；C：酮类化合物；D：

酯类化合物；E：醛类化合物；F：羧酸类化合物；G：含氮杂

环类；H：芳香化合物；I：胺类化合物；J：酚类化合物；K：

烯烃类化合物；L：腈类化合物；M：其他. 
Note: (A): PCA scatter diagram of 8 kinds of broad bean paste; 
(B): PCA scatter diagram of volatile flavor compounds. A: 
Alcohols; B: Alkanes; C: Ketones; D: Esters; E: Aldehydes; F: 
Carboxylic acids; G: Nitrogen-containing heterocycles; H: 
Aromatics; I: Amine compound; J: Phenolic compound; K: 
Olefin compound; L: Nitrogen compound; M: Others. 

 
为一组，其实际挥发性风味成分相对含量较低。醇

类 物 质 是 样 品 的 主 要 挥 发 性 成 分 ， 但 在 样 品

PCSM001 中检出很少。苯乙醇在样品 PCSM001
中未被检出，3-甲硫基丙醇(菠萝醇)、2-丙基戊醇

在 PCSM001 中也未被检出。PCSM002 烷类香气

成分相对其他菌株发酵甜瓣子含量更高，2-甲基-
癸烷、2,2,5-三甲基-己烷是其特有的香气成分，其

中十二烷相较其他甜瓣子相对含量更高；苯乙醛、

2,6-二甲基-吡嗪相对其他甜瓣子含量更高。 
结合甜瓣子发酵感官分析，沪酿 3.042 制曲后

发酵的甜瓣子发酵速度慢，发酵 55 d 后瓣子形态

完 整 ， 瓣 子 整 体 呈 现 黄 褐 色 ； PCSM001 和

PCSM002 两株菌制得的甜瓣子发酵速度快，发酵

55 d 的甜瓣子呈现棕褐色，瓣子较软，酱香味最

浓郁。 

4  讨论与结论 
菌株 PCSM002 用于制曲其生长速度最快，

PCSM001 和 PCSM002 菌株产蛋白酶能力最强。

PCSM002 麸曲中蛋白酶酶活为 2 202.68 U/g，远高

于沪酿 3.042 麸曲的 1 055.12 U/g。菌株 PCSM001
和 PCSM002 发酵甜瓣子氨基态氮增加速度最快，

24 d 氨基态氮含量达到 0.86 µg/kg 以上，两株菌

发酵甜瓣子产氨基态氮的能力明显强于市售沪

酿 3.042，发酵得到的甜瓣子香气最浓郁、口感最

丰富。 
目前豆瓣酱的生产缺乏专用菌株，酱油发酵沪

酿 3.042 是豆瓣酱企业目前广泛使用的曲精。而豆

瓣酱和酱油工艺不同，豆瓣酱是生料发酵，其发酵

原料是蚕豆瓣，仅经过漂烫 3–4 min 处理；而酱油

原料是黄豆，黄豆经蒸煮成熟后再进行发酵。酱油

发酵原料相对豆瓣酱发酵原料其水分含量更高，组

织经蒸煮成熟后也较软。因此，酱油发酵体系中蛋

白质更容易被蛋白酶利用。所以酱油发酵菌株不一

定适合豆瓣酱的发酵。本实验筛选的高产蛋白酶菌

株是从郫县传统发酵豆瓣酱中筛选出来的，相对于

从其他环境筛选的菌株更适合豆瓣酱发酵体系。尤

其是 PCSM001 和 PCSM002 两株菌株用于制曲，

其霉菌的生长速度和产蛋白酶的量远高于市售沪

酿 3.042。两株菌株发酵的甜瓣子氨基态氮含量上

升速度最快，挥发性风味物质最丰富，综合口感明

显强于市售沪酿 3.042 发酵的甜瓣子。两株菌有望
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用于豆瓣酱的发酵，提升豆瓣酱发酵速度，改善豆

瓣酱质量。 
豆酱类发酵食品风味物质的产生不仅与霉菌

蛋白酶相关，还需要其他微生物代谢的蛋白酶、

淀粉酶、纤维素酶、果胶酶等综合作用将蛋白质、

淀粉、多糖等大分子物质分解为氨基酸、有机酸

以及其他醇、醛、酸、酮、酯等小分子挥发性风味

物质[19-20]。非挥发性有机酸、氨基酸、挥发性风味

物质等是郫县豆瓣酱风味物质的重要组成部分[21]。

此外，豆瓣酱发酵体系中复杂的微生物体系的发

酵作用对豆瓣酱风味的形成具有重要作用[22-23]。

因此，仅通过筛选高产蛋白酶的霉菌，测定其发酵

豆瓣酱甜瓣子的氨基态氮、挥发性风味物质而分析

菌株发酵豆瓣酱的性能远远不够，还应加强对菌株

发酵豆瓣酱的其他风味物质进行综合分析，获得菌

株发酵豆瓣酱的优势。另外，通过研究豆瓣酱发酵

体系中微生物和风味物质的相关性研究豆瓣酱发

酵复合菌剂，将高产蛋白酶的霉菌和其他产香的酵

母菌、乳酸菌、芽孢杆菌等复合使用，对豆瓣酱品

质的提升有重要意义。 
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