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摘要：乙醇耐受性与降解能力是乳酸菌功能开发的重要基础，但其调控机制尚不清晰。为了筛选高乙醇耐受及降解能力乳酸菌

并解析其代谢机制，本研究从不同食品来源分离获得 140 余株乳酸菌，通过其在 8%和 12%（φ）乙醇培养基中的生长情况评价耐受

性，并测定其在 4%、8%和 12%（φ）乙醇条件下的降解能力；同时采用实时荧光定量 PCR 分析优势菌株相关基因表达。结果显示，

共筛选获得 6 株在 12%（φ）乙醇条件下仍能良好生长的菌株，其中植物乳植杆菌 YZ-010 表现最优，在 4%（φ）乙醇条件下降解率

达 33.01 wt.%。乙醇胁迫下，YZ-010 菌株醇醛脱氢酶相关基因（adh1、aldh、nox 和 adh zinc-binding）转录显著上调，同时甘油脂代

谢（plsC 和 dhaT）、氨酰-tRNA 合成（thrS）、肽聚糖合成（dacA）和嘌呤转运（NCS2）相关基因转录增强，而氨基酸代谢相关基因

（argG、argH 和 gadB）下调。结果表明，植物乳植杆菌 YZ-010 通过增强醇醛转化、维持细胞结构稳定及代谢重编程实现乙醇耐受

与降解。综上，本研究为乳酸菌解酒功能开发及乙醇耐受机制解析提供了理论基础。 
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Abstract: Ethanol tolerance and degradation capacity are important foundations for the functional development of lactic acid bacteria 

(LAB), whereas their regulatory mechanisms remain unclear. To screen LAB with high ethanol tolerance and degradation capacity and to 

elucidate the underlying metabolic mechanisms, more than 140 LAB strains were isolated from various food sources. Ethanol tolerance was 

evaluated based on their growth in media containing 8% and 12% (φ) ethanol, and ethanol degradation capacities were determined under 4%, 

8%, and 12% (φ) ethanol conditions. Meanwhile, quantitative real-time PCR (qRT-PCR) was employed to analyze the expression levels of key 

functional genes in the selected strain under ethanol stress. The results showed that six strains were able to grow well in the presence of 12% (φ) 

ethanol, among which Lactiplantibacillus plantarum YZ-010 exhibited the highest ethanol tolerance and degradation ability, with a degradation 

rate of 33.01 wt.% under 4% (φ) ethanol. Under ethanol stress, the transcription levels of alcohol/aldehyde dehydrogenase-related genes (adh1, 

aldh, nox, and adh zinc-binding) of L. plantarum YZ-010 were significantly upregulated. Meanwhile, genes involved in glycerolipid metabolism 
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(plsC and dhaT), aminoacyl-tRNA synthesis (thrS), peptidoglycan synthesis (dacA), and purine transport (NCS2) were also upregulated, whereas 

genes related to amino acid metabolism (argG, argH, and gadB) were downregulated. These results indicate that L. plantarum YZ-010 enhances 

ethanol tolerance and degradation through strengthened alcohol-aldehyde conversion, maintenance of cellular structural stability, and metabolic 

reprogramming. This study provides a theoretical basis for the development of anti-alcohol functional LAB and the elucidation of ethanol 

tolerance mechanisms. 

Key words: Lactiplantibacillus plantarum; ethanol tolerance; ethanol degradation; gene expression regulation; alcohol/aldehyde 

dehydrogenases 

 

含酒精饮品作为全球范围内最重要的微生物发酵产品之一，在人类社会发展、经济活动及文化传承中均具有

重要地位。近年来，随着消费需求的持续增长，酒精饮品产业规模不断扩大。据统计，中国白酒销售总额于 2018

年达到 5 363.83 亿元，并在全球蒸馏酒市场中占据主导地位[1,2]。然而，在酒精饮品广泛消费的同时，其对人体健

康的潜在危害亦日益凸显。世界卫生组织数据显示，饮酒相关疾病负担约占全球总疾病负担的 5.1%
[3]。短期摄入

乙醇可抑制中枢神经系统功能，而长期过量饮酒则与多种系统性疾病密切相关，包括酒精性肝炎、消化道肿瘤及

心血管疾病等[4-6]。 

随着肠道微生物研究的不断深入，肠道菌群在宿主健康调控中的关键作用逐渐被认识。益生菌及其发酵产物

在缓解酒精损伤方面的潜在功能也引起了广泛关注。联合国粮食及农业组织与世界卫生组织将益生菌定义为“当摄

入足够数量时,对宿主起有益健康作用的活的微生物”
[7]。其中，乳酸菌因其良好的安全性、代谢活性及风味调控能

力，被广泛应用于食品发酵及功能食品开发领域。在酒类发酵过程中，乳酸菌通过代谢有机酸、醇类及氨基酸等

物质，参与风味物质的形成与调控[8,9]。同时，其在宿主中的生理功能亦已被证实，包括促进肠道蠕动[10]、缓解炎

症反应[11]、增强免疫功能[12]和调节代谢性疾病[13]等。 

目前，乳酸菌及其代谢产物在解酒领域的研究主要集中于调节肠道菌群结构、降低内毒素水平以及缓解乙醇

氧化引起的肝脏损伤等方面[6,14]。然而，关于乳酸菌是否能够直接参与乙醇降解，尤其是在体外环境或体内血清

水平上降低乙醇浓度的研究仍较为有限，其作用机制亦尚不明确。研究表明，乙醇可作为部分微生物的碳源参与

代谢过程。例如，大肠杆菌可利用乙醇生成细胞蛋白及脂类物质[15]；黑曲霉在高乙醇环境下可将乙醇转化为中性

脂类及甘油代谢产物[16]；粪肠球菌则通过乙醇脱氢酶催化乙醇参与脂类合成[17]。这些研究表明，部分微生物能够

通过代谢乙醇生成次级代谢产物，从而提高其对乙醇环境的适应能力。 

故此，本研究从多种食品来源中筛选获得 24 株具有良好发酵性能且符合益生菌标准的耐乙醇乳酸菌。通过系

统评价其乙醇耐受性及乙醇降解能力，筛选得到一株性能优异的植物乳植杆菌（Lactiplantibacillus plantarum）。在

此基础上，进一步优化其体外乙醇降解条件，并结合实时荧光定量 PCR（RT-qPCR）技术，对其乙醇代谢相关通

路进行解析，重点关注酒精代谢、氨酰-tRNA 合成、肽聚糖合成及氨基酸代谢等关键途径中差异表达基因。旨在

从分子水平阐明乳酸菌耐受乙醇及降解乙醇的调控机制，为开发新型功能性解酒微生物制剂提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料与设备 

1.1.1  食品材料 

奶酪、食用菌（平菇、杏鲍菇、金针菇）、水果（新疆青提、广东糯米糍荔枝）购买自广州市长湴农贸市场，

购回后于 4 ℃条件下保存并尽快用于实验。 

1.1.2  主要试剂和培养基 

重铬酸钾（分析纯），科密欧化学试剂有限公司；浓硫酸（分析纯），广州化学试剂厂；无水乙醇（分析纯）、

过氧化氢（0.3 wt.%），广州谊科园生物科技公司；TriQuick Reagent 总 RNA 提取试剂，北京索莱宝科技有限公司；

2×Green Taq Master Mix Taq 酶预混液，南京巨匠生物科技有限公司；TransScript
®
 One-Step gDNA Removal and 

cDNA Synthesis SuperMix 一步法去除 gDNA 及第一链 cDNA 合成试剂盒、PerfectStart
®
 Green qPCR SuperMix 

（+Universal Passive Reference Dye）染料法荧光定量 PCR 预混液，北京全式金生物技术股份有限公司。 

MRS 液体培养基（100 mL）组成为：蛋白胨 1.0 g、牛肉膏 1.0 g、酵母提取物 0.5 g、葡萄糖 2.0 g、吐温-80       
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0.1 mL、K2HPO4 0.2 g、醋酸钠 0.5 g、柠檬酸氢二铵 0.2 g、MgSO4·7H2O 0.058 g、MnSO4·5H2O 0.025 g，调节 pH

值至 6.4，于 121 ℃灭菌 20 min。固体培养基在上述基础上添加 2.0 g 琼脂。MRS-Ca 培养基：在 MRS 固体培养基

中添加 CaCO3 0.3 g；MRS-E 培养基：在 MRS 固体培养基中添加 5%（φ）经无菌过滤的无水乙醇。 

1.1.3  主要仪器与设备 

UV4802 型紫外分光光度计，上海优尼科仪器有限公司；5804R 型高速冷冻离心机，德国 Eppendorf 公司；

MJ Mini 梯度 PCR 仪、凝胶快速成像系统 Gel Doc
TM

 XR+，美国 Bio-Rad Laboratories 生命科学公司；实时荧光定

量 PCR 仪 Quantity Studio 3，美国 Applied Biosystems 公司；生物显微镜 BK6000，重庆奥特光学仪器有限公司。 

1.2  实验方法 

1.2.1  食品源乳酸菌的分离筛选 

在无菌条件下将样品剪碎，称取10 g加入90 mL无菌生理盐水中，充分振荡混匀后进行10倍梯度稀释至10
-5。

取 10
-2、10

-3、10
-4、10

-5四个梯度稀释液分别涂布于 MRS-Ca 和 MRS-E 固体培养基上，37 ℃倒置培养 48 h。挑取

在 MRS-Ca 培养基上形成溶钙圈且能在 MRS-E 培养基上生长的菌株进行分离纯化。 

1.2.2  菌株生理学鉴定及分子生物学鉴定 

选取菌落形态呈乳白色、圆形、表面光滑且黏稠的菌株进行过氧化氢酶试验，在载玻片上滴加 0.3% H2O2，

筛选无气泡产生的菌株作为候选乳酸菌。采用碱裂解法提取模板 DNA：菌液与 50 mmol‧L
-1

 NaOH 混匀，98 ℃裂

解 20 min 后加入 Tris-HCl 中和，作为 16S rDNA PCR 扩增模板。PCR 体系为：2×Green-Taq Mix 10 μL，上下游引

物各 1 μL，模板 2 μL，ddH2O 补至 20 μL。引物序列如表 1 所示。 

表1 分子鉴定和RT-qPCR试验相关基因的引物序列 

Table 1 Table 1 Primer sequences for genes related to molecular identification and RT-qPCR experiments 

基因 酶 引物序列（5’→3’） 用途 

16S rDNA / 
F: AGAGTTTGACCTGGCTCA 

菌株 16S rDNA 分子鉴定 
R: GGTTACCTTGTTACGACTT 

16S rRNA / 
F: CTCAACCGAAGAAGTGC 

内参基因 RT-qPCR 试验 
R: TCCTGTTTGCTACCCAT 

nox NADPH 氧化酶 
F: TGGTTGCGACGTAAGCGC 

目标基因 RT-qPCR 试验 

R: GCACTGAAACCAGCCAATC 

aldh 醛脱氢酶 
F: CGATGCTGCTATTGCCTCT 

R: GAA TGTCTGCGGTTTGCTC 

adh1 醇脱氢酶 
F: GGAATGTGTCGGCACTGAAG 

R: ATAAGTCGTAACGGAGGCGG 

adh2 醇脱氢酶 
F: CATCGCAATGAGTCGCCA 

R: GACCAACAACCGCACCAG 

adhE 醇醛脱氢酶 
F: AAATGTAGTTCTGCGGCTGC 

R: TGCTGGTTTACCTGATGAGT 

adh zinc-binding 锌指结合型醇脱氢酶 
F: GGCTGCGACAGTGCTTATCA 

R: GCTGGGTCAAAAGGAATGTG 

argG 精氨酸琥珀酸合酶 
F: GGGAAGTTTACGAAGCACCA 

R:GAGAACCAAAGACCGTTGTAGA 

argH 精氨酸琥珀酸裂解酶 
F: TATTTCGCCATTGGGAGC 

R: CACAAAACCGTGAGAGATGC 

gabB 琥珀酸半醛脱氢酶 
F: GACTGGTTCTAAGCGTGGTG 

R: TAAAGCGTTTTGATGAGGTG 

thrS 苏氨酰-tRNA 连接酶 
F: ATGGGTGACGGCGAACAA 

R: AAGTCATTTCACGAACCCG 
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NCS2 NCS2 渗透酶家族 
F: TCACCGTTATTAAACGTCG 

R: AGCCTAAAGCAATCCCATC 

dacA 丝氨酸型 D-Ala-D-Ala 羧肽酶 
F: AACATTACTCCGCACTTCCTG 

R: CGTCGTAGTCGTGTAGTTGTGG 

plsC 1-酰基甘油-3-磷酸酰基转移酶 
F: CGTGGTTTGACCCGTTGT 

R: CGATTGACAGGAAAGGCG 

dhaT 1,3-丙二醇脱氢酶 
F: CGATGAAACAACTCAGCGA 

R: CGTGGGTTAGAGAAGGCG 

1.2.3  菌株乙醇耐受性分析 

菌株经两次活化后，调整菌悬液浓度至约 1×10
10

 CFU/mL，以 2%（φ）接种量接种至含 8%和 12%（φ）乙醇

的培养基中，37 ℃培养 24 h。通过测定培养前后 OD600变化值（ΔOD600）评价菌株的乙醇耐受能力。各处理设置

3 次重复。 

1.2.4  菌株降解乙醇能力测定 

参照文献方法并略作修改[18]，菌株经三次活化后，以 2%（φ）接种量接种至不同乙醇体积分数的培养基中，

于 37 ℃培养 24 h。分别于 0 h 和 24 h 取培养液 1.0 mL，在 8 000 rpm、4 ℃条件下离心 5 min，收集上清液。将上

清液与重铬酸钾-硫酸溶液按 1:10（φ）比例混合，充分混匀后置于沸水浴中反应 10 min，冷却至室温后，在 610 nm

波长处测定吸光度。根据乙醇标准曲线计算样品中乙醇浓度，并按下式计算乙醇降解率： 

1 2
0

1

100
A A

A
A


  

                    （1）

 

式中： 

A0——乙醇降解率，wt.%； 

A1——初始菌液中的乙醇质量，g； 

A2——发酵后菌液中的乙醇质量，g。 

1.2.5  乙醇标准曲线绘制 

采用容量瓶配制体积分数分别为 0%、4%、8%、12%、16%和 20%（φ）的乙醇标准溶液。分别取 0.1 mL 各

浓度乙醇标准液，加入 1.0 mL 重铬酸钾-硫酸溶液于 2 mL 离心管中，充分混匀后密封，于沸水浴中反应 10 min，

使体系充分氧化。反应结束后取出冷却至室温，在 610 nm 波长处测定其吸光度。以乙醇体积分数为横坐标、吸

光度为纵坐标，建立标准曲线（y=0.305 1x+0.001 6），并据此计算样品中乙醇浓度。 

1.2.6  RT-qPCR 分析乙醇降解与耐受相关基因表达 

筛选乙醇降解率最高的菌株 YZ-010 作为研究对象。以添加乙醇培养的菌株为实验组，以 MRS 培养的菌株为

对照组。根据前期确定的最佳乙醇降解条件及菌株生长曲线，将种子液菌浓度调整至约 1×10
10

 CFU/mL，以 2%

（φ）接种量接种于含 4%（φ）乙醇的培养基中，37 ℃静置培养 12 h。采用 TriQuick Reagent 总 RNA 提取试剂提

取菌体总 RNA，并使用 TransScript
®
 One-Step gDNA Removal and cDNA Synthesis SuperMix 一步法去除 gDNA 及

第一链 cDNA合成试剂盒进行反转录合成 cDNA。以合成的 cDNA为模板，采用PerfectStart® Green qPCR SuperMix 

(+Universal Passive Reference Dye)染料法荧光定量 PCR 预混液进行 RT-qPCR 分析，以 16S rRNA 为内参基因，检

测醇醛脱氢酶相关基因（nox、aldh、adh1、adh2、adhE 和 adh zinc-binding）、氨基酸代谢相关基因（argG、argH、

gadB）、氨酰-tRNA 合成相关基因（thrS）、嘌呤转运蛋白相关基因（NCS2）、肽聚糖合成相关基因（dacA）、以及

甘油脂代谢相关基因（plsC、dhaT）等基因的表达水平。试验设计的引物序列如表 1 所示。反应程序为：94 ℃预

变性 30 s；随后进行 45 个循环（94 ℃ 5 s，55 ℃ 15 s，72 ℃ 10 s）。实验数据采用 2
−ΔΔCt方法计算基因相对表达      

量[19]。 

1.2.7  数据分析 

论文所有试验均设置 3 次平行重复，结果以平均值±标准误表示。原始数据采用 Excel 2019 进行整理与初步

统计处理，并利用 GraphPad Prism 8.0.2 绘制图表。不同处理组之间的差异通过 SPSS Statistics 26 进行统计分析，

采用单因素方差分析（One-way ANOVA）及 t 检验进行显著性比较，显著性水平设定为 P<0.05。qRT-PCR 数据以
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16S rRNA 为内参基因，采用 2
-ΔΔCt方法计算目标基因的相对表达量。图中不同字母表示组间差异达到显著水平。 

2  结果与讨论 

2.1  乳酸菌分离与鉴定 

从不同食品来源中初步分离获得 200 余株具有乳酸菌典型菌落特征的菌株，其菌落呈圆形、乳白色、表面光

滑且黏稠、边缘整齐。进一步筛选在 MRS-Ca 培养基上形成溶钙圈且能在 MRS-E 培养基中正常生长的菌株进行

生理学鉴定。结果表明，经触酶试验阴性及革兰氏染色阳性等鉴定，共有 140 余株菌被初步判定为乳酸菌。接着，

通过 16S rDNA 测序并与美国国家生物技术信息中心（NCBI，https://www.ncbi.nlm.nih.gov/）数据库进行同源性比

对，鉴定结果显示分离菌株主要包括副干酪乳酪杆菌（ Lacticaseibacillus paracasei）、植物乳植杆菌

（Lactiplantibacillus plantarum）、戊糖片球菌（Pediococcus pentosaceus）、发酵粘液乳杆菌（Limosilactobacillus 

fermentum）和肠膜明串珠菌（Leuconostoc mesenteroides）等（表 2）。镜检结果进一步验证了上述菌株的典型形态

特征（图 1），16S rDNA 扩增条带清晰，表明扩增体系稳定可靠（图 2）。 

表2 论文试验分离得到的部分食品源乳酸菌及其活性鉴定 

Table 2 Partial food-derived lactic acid bacteria lactic acid bacteria isolated in the experiment and their activity identification 

菌株编号 菌种 食品来源 
乙醇耐受能力 乙醇降解率 

（＞10 wt.%） 8%（φ） 12%（φ） 

YZ-001 副干酪乳酪杆菌 奶酪 ++ + Y 

YZ-002 

植物乳植杆菌 

杏鲍菇、 

平菇、 

新疆青提、 

广东糯米滋荔枝 

+++ - Y 

YZ-003 ++ - Y 

YZ-004 ++ - N 

YZ-005 - - N 

YZ-006 ++ - N 

YZ-007 + + Y 

YZ-008 + - N 

YZ-009 ++ - N 

YZ-010 +++ ++ Y 

YZ-011 +++ + N 

YZ-012 - - N 

YZ-013 +++ + Y 

YZ-014 
戊糖片球菌 金针菇 

+++ ++ N 

YZ-015 ++ ++ Y 

YZ-016 

发酵粘液乳杆菌 
新疆青提、 

广东糯米滋荔枝 

- - Y 

YZ-017 + - N 

YZ-018 - - N 

YZ-019 - - N 

YZ-020 - - N 

YZ-021 - - N 

YZ-022 

肠膜明串珠菌 广东糯米滋荔枝 

+ - N 

YZ-023 - - N 

YZ-024 - - N 

注：“+++”表示 OD600＞0.5；“++”表示 OD600介于 0.3~0.5；“+”表示 OD600介于 0.1~0.3；“-”表示 OD600＜0.1；“Y”表示在 4%（φ）

乙醇体积分数条件下乙醇降解率＞10 wt.%；“N”表示在 4%（φ）乙醇体积分数条件下乙醇降解率≤10 wt.%。 
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图1 论文试验分离得到的食品源乳酸菌镜检图（代表菌种）（×400倍） 

Fig.1 Microscopic examination image of food-derived lactic acid bacteria isolated in the experiment (representative strains) (×400 

magnification) 

注：a：副干酪乳酪杆菌；b：植物乳植杆菌；c：戊糖片球菌；d：发酵粘液乳杆菌；e：肠膜明串珠菌。 

 
图2 16S rDNA PCR扩增分析 

Fig.2 16S rDNA PCR amplification analysis 

注：泳道 1~13：菌株 16S rDNA；泳道 14：分子标记 Marker 3。 

2.2  耐乙醇与乙醇降解菌株的筛选 

以 ΔOD600表征菌株在乙醇环境下的生长能力，对 24 株功能性较优的乳酸菌进行耐受性评价。结果显示，在

8%（φ）乙醇条件下有 15 株菌表现出明显生长，在 12%（φ）乙醇条件下仍有 8 株菌保持一定生长能力（表 2）。

其中，植物乳植杆菌 YZ-010、YZ-011 和 YZ-013，副干酪乳酪杆菌 YZ-001 以及戊糖片球菌 YZ-014 和 YZ-015 在

较高乙醇浓度下仍表现出较好的生长趋势（图 3），表明其具有较强的乙醇耐受能力。 

进一步分析不同菌株在 4%、8%和 12%（φ）乙醇条件下的降解能力（表 3）。结果表明，乙醇耐受性较强的

菌株通常表现出更高的乙醇降解能力。在 4%乙醇条件下，共有 7 株菌的降解率超过 10%，其中 YZ-002、YZ-007、

YZ-010 和 YZ-013 显著高于其他菌株，分别达到 26.66 wt.%、28.46 wt.%、33.01 wt.%和 24.23 wt.%；在 8%（φ）

乙醇条件下，YZ-010 和 YZ-013 仍保持较高降解能力（16.14 wt.%和 11.39 wt.%）。 

上述结果表明，乳酸菌的乙醇耐受性与其乙醇降解能力之间存在一定关联，表现为耐受性较强的菌株通常具

有更高的乙醇降解水平。该现象提示部分乳酸菌可能具备乙醇代谢相关功能基因并参与乙醇转化过程[20]。综合菌

株的乙醇耐受性与降解能力，选择植物乳植杆菌 YZ-010 作为后续机制研究的代表菌株。 
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图3 乳酸菌各菌株在不同体积分数乙醇下培养24 h菌体密度差 

Fig.3 The difference in cell density of various strains of lactic acid bacteria after 24-hour cultivation under different ethanol volume 

fractions 

注：不同字母（a~i）表示在同一指标下差异具有统计学意义（P＜0.05）。 

表3 乳酸菌各菌株于不同乙醇体积分数下培养24 h的乙醇降解率 

Table 3 Ethanol degradation rate of various strains of lactic acid bacteria cultured for 24 hours at different ethanol volume fractions 

菌株 
乙醇降解率（wt.%） 

4%（φ）乙醇 8%（φ）乙醇 12%（φ）乙醇 

YZ-002 26.66±2.24bc 4.01±0.25e - 

YZ-003 19.39±2.34d 5.68±0.02d - 

YZ-007 28.46±2.60b 7.29±0.99c 2.12±0.92b 

YZ-010 33.01±1.14a 16.14±1.13a 4.91±0.55a 

YZ-011 6.92±0.80g - - 

YZ-013 24.23±1.82c 11.39±0.45b 2.12±1.33b 

YZ-014 6.81±0.30g - - 

YZ-015 13.52±1.10f - - 

YZ-016 12.97±0.05e - - 

注：不同字母（a~g）表示在同一指标下差异具有统计学意义（P＜0.05）。 

2.3  植物乳植杆菌YZ-010菌株乙醇降解效率分析 

 

图4 植物乳植杆菌YZ-010菌株在不同体积分数乙醇下的乙醇降解率及菌体密度差ΔOD600 

Fig.4 Ethanol degradation rate and bacterial density difference ΔOD600 of YZ-010 under different volume fraction of ethanol 

注：不同字母（a~f 或 A~D）表示在同一指标下差异具有统计学意义（P＜0.05）。 

为进一步探究植物乳植杆菌 YZ-010 菌株是否通过乙醇代谢或以乙醇作为碳源实现体外乙醇降解作用，根据

前期菌株生长曲线分析，菌株在培养 12 h 左右处于对数生长中后期，此时其生长及代谢活性较高，因此选择 12 h
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作为最佳降解乙醇效率测定时间点。在不同体积分数乙醇条件下，YZ-010 菌株在 4%（φ）乙醇培养 12 h 时乙醇

降解率达到最高值 18.97 wt.%（图 4），但在 2%和 4%（φ）乙醇条件下的菌体密度差异不显著。朱敏等[21]研究表

明，适宜浓度的乙醇胁迫可增强乳酸菌的代谢活性与存活能力。因此推测，4%（φ）乙醇胁迫可能激活了植物乳

植杆菌中与醇类转化相关的代谢酶系统。基于此，本研究进一步选取 4%（φ）乙醇处理条件下的 YZ-010 菌株，

对其相关代谢途径基因表达变化进行分析。 

2.4  植物乳植杆菌YZ-010菌株在乙醇胁迫下的基因调控分析 

 

图5 植物乳植杆菌YZ-010菌株乙醇耐受和讲解相关调控基因的转录水平 

Fig.5 Transcriptional levels of regulatory genes related to ethanol tolerance and explanation of Lactiplantibacillus plantarum YZ-010 

注：a：醇醛脱氢酶相关基因 adh1、adh2、adhE、aldh 和 adh zinc-binding 的转录水平；b：NADPH 氧化酶基因 nox 的转录水平；

c：甘油脂代谢途径相关基因 plsC 和 dhaT 的转录水平；d：苏氨酰-tRNA 合成酶基因 thrS 的转录水平；e：丝氨酸型 D-Ala-D-Ala 羧

肽酶基因 dacA 的转录水平；f：NCS2 家族渗透酶基因 NCS2 的转录水平；g：精氨酸合成途径相关基因 argG 和 argH 的转录水平；h：

琥珀酸半醛脱氢酶基因 gadB 的转录水平。与对照组相比，*P＜0.05；**P＜0.01；***P＜0.001；****P＜0.000 1。 

根据 NCBI 数据库及京都基因与基因组百科全书（KEGG，https://www.kegg.jp/）的最新注释与通路信息，对

与植物乳植杆菌 YZ-010 菌株同源性较高的功能基因进行比对分析，重点涉及醇醛脱氢酶及其同工酶相关调控基

因、嘌呤转运蛋白相关基因，以及甘油脂代谢、氨酰-tRNA 合成、肽聚糖合成和氨基酸代谢等关键通路基因。 

醇醛脱氢酶是微生物乙醇代谢过程中的关键限速酶。由图 5a 和 5b 可知，YZ-010 菌株中醇醛脱氢酶相关基因

表达存在显著差异，其中 adh1、adh zinc-binding、aldh 和 nox 转录水平较对照组均显著上调，尤其 nox 上调达 18.11
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倍，而 adhE 基因表达显著下调，adh2 无显著变化。醇醛脱氢酶体系通常依赖 NAD
+、NADP

+及 Zn
2+、Fe

2+等金

属辅因子，介导乙醇、乙醛与乙酰辅酶 A 之间的可逆转化过程。本研究结果表明，上述上调基因可能协同促进乙

醇向乙醛及乙酰辅酶 A 的转化，从而降低体系中乙醇含量。已有研究表明，乳酸菌中醇醛脱氢酶存在底物特异性

差异，其对不同醇类的催化效率可能导致表达水平差异[22,23]。 

在甘油脂代谢方面，植物乳植杆菌细胞膜重要组分磷脂酸的合成受 plsC 基因调控，其前体酰基-辅酶 A 可来

源于脂肪酸代谢途径[24]。由图 5c 可知，dhaT 与 plsC 基因转录水平均显著上调，其中 plsC 上调 2.73 倍，提示乙

醇胁迫可能促进乙酰辅酶 A 积累并增强其向脂质合成通路的流动。该类代谢重定向在黑曲霉及蓝藻聚囊藻等微生

物中亦有类似报道[16,25]，说明 YZ-010 菌株可能通过增强膜脂合成以维持细胞结构稳定性，从而提高乙醇耐受能

力。 

细胞壁与细胞膜结构同样是抵御乙醇胁迫的重要屏障。由图 5d 和 5e 可知，thrS 与 dacA 基因转录水平显著上

调，分别较对照组提高 4.67 倍和 6.26 倍。thrS 编码苏氨酰-tRNA 合成酶，参与氨酰-tRNA 生成，在蛋白质合成及

肽聚糖交联过程中具有重要作用[26]。丝氨酸型 D-Ala-D-Ala 羧肽酶基因 dacA 负责去除糖肽细胞壁前体的 D-丙氨

酰残基，进而催化合成肽聚糖和有助于细胞壁结构重塑。因此，YZ-010 菌株可能通过增强细胞壁相关蛋白合成与

肽聚糖代谢，提高细胞结构完整性与渗透屏障功能，从而增强抗乙醇胁迫能力[27,28]。 

大肠杆菌中的 NCS2 家族渗透酶已被报道对腺嘌呤、鸟嘌呤及次黄嘌呤等嘌呤类物质具有较高的摄取亲和  

力[29]，可为细胞核苷酸合成、DNA 修复以及碳氮源补给提供重要底物支持。由图 5f 可知，YZ-010 菌株中 NCS2

渗透酶相关基因转录水平显著上调，表明在乙醇胁迫条件下，该菌株可能通过增强外源嘌呤摄取能力，提高核苷

酸代谢水平，从而为细胞生长及能量代谢提供额外底物来源。 

在氨基酸代谢方面（图 5g 和 5h），精氨酸合成途径中的 argG 和 argH 基因转录水平均显著下调，同时参与琥

珀酸代谢的 gadB 基因表达亦呈下降趋势。植物乳植杆菌作为兼性厌氧菌，其能量代谢在一定程度上依赖氨基酸

代谢途径[30]。在精氨酸代谢过程中，琥珀酸裂解酶与精氨酸琥珀酸合成酶是介导瓜氨酸向精氨酸转化的关键酶，

而精氨酸可通过脱氨作用生成 NH4
+并产生 ATP，从而中和胞内 H

+、维持 pH 值稳态。此外，gadB 编码的琥珀酸

半醛脱氢酶不仅参与氨基酸代谢，还可促进对吡啶环、糠醛及 5-羟甲基糠醛等应激相关底物的利用。然而，本研

究结果显示上述基因整体下调，提示 YZ-010 菌株在乙醇胁迫条件下可能非主要依赖经典氨基酸代谢途径供能，

而是通过其他替代性碳源利用或能量获取机制维持细胞代谢平衡，但其具体调控机制仍有待进一步深入解析。 

3  结论 

本研究从不同食品来源分离获得乳酸菌资源，筛选出具有较强乙醇耐受性与乙醇降解能力的优势菌株。其中，

植物乳植杆菌 YZ-010 在 4%（φ）乙醇条件下表现出最高降解率（33.01 wt.%），且在较高乙醇浓度下仍保持良好

生长性能，综合表现最优。基因表达分析表明，在乙醇胁迫下，YZ-010 菌株通过上调醇醛脱氢酶相关基因（nox、

aldh、adh1 和 adh zinc-binding）促进乙醇向乙酰辅酶 A 转化，同时增强甘油脂代谢（plsC 和 dhaT）、氨酰-tRNA

合成（thrS）、肽聚糖合成（dacA）及嘌呤转运（NCS2）等相关通路，以维持细胞结构稳定并提高环境适应能力；

而氨基酸代谢相关基因（argG、argH 和 gadB）下调，表明其在乙醇胁迫下可能通过代谢途径重编程实现能量供

给优化。综上，植物乳植杆菌 YZ-010 菌株通过协同调控乙醇代谢与细胞结构稳态实现对乙醇环境的适应与利用。

本研究为乳酸菌解酒功能菌株的筛选及乙醇耐受和代谢分子机制的解析提供了理论依据。 
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