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巴林右旗地区乳及传统发酵乳制品中

细菌多样性分析

刘俐娟  白高娃  于靖和  王 芳  张有谊  朱 丽  乌云达来*

（内蒙古农业大学食品科学与工程学院，内蒙古  呼和浩特  010018）

摘要：【目的】探究巴林右旗地区乳及传统发酵乳制品中的细菌多样性，为该地区乳及传统发酵乳制品中细

菌资源的开发利用提供参考。【方法】以采集自巴林右旗的牛乳、胡乳达及查嘎的 32份样本为研究对象，基于

16S rRNA 高通量测序技术分析其细菌多样性。【结果】巴林右旗地区乳及传统发酵乳制品的细菌群落多样性

和丰富度存在显著差异。牛乳、胡乳达及查嘎中优势细菌门均为厚壁菌门和变形菌门，但不同样本之间差

异极其显著（P<0.001）。牛乳中优势细菌属为乳球菌属（91.53%），查嘎中优势细菌属为乳杆菌属（72.68%）

和醋酸杆菌属（25.54%），胡乳达中优势细菌属为乳球菌属（33.88%）、乳杆菌属（15.41%）、醋酸杆菌属

（11.89%）、链球菌属（8.99%）、片球菌属（6.50%）、肠杆菌属（5.65%）、葡糖杆菌属（3.88%）、魏斯氏菌属

（2.98%）、肠球菌属（2.30%）和志贺菌属（2.22%），相较于查嘎和牛乳，胡乳达中细菌属更为丰富。通过细菌

基因功能预测发现，乳及传统发酵乳制品中细菌的基因代谢功能在 Pathway level 1 相对丰度最高的是

Metabolism；在 Pathway level 2 相对丰度最高的是 Global and overview maps。【结论】巴林右旗乳及传统发酵

乳制品细菌群落差异显著，胡乳达群落丰富度最高，三者优势菌门一致但菌属不同，酸性环境是影响细菌多

样性的重要因素；虽群落有别，但其细菌基因功能相似。
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Abstract: [Objective] This study explored the bacterial diversity in milk and traditional fermented dairy products in 

Balin Right Banner, aiming to lay a foundation for the development and utilization of bacterial resources in the milk 

and traditional fermented dairy products in this region. [Method] A total of 32 samples of cow milk, milk tofu, and 

sour fermentation supernatant of milk tofu were collected from Balin Right Banner, and their bacterial diversity was 

analyzed by 16S rRNA high-throughput sequencing. [Result] The diversity and abundance of bacterial communities 

varied among the milk and traditional fermented dairy products in Balin Right Banner. The dominant bacterial phyla 

were Firmicutes and Proteobacteria in cow milk, milk tofu, and sour fermentation supernatant of milk tofu, while their 

relative abundance varied among different samples (P<0.001). The dominant bacterial genus in cow milk was 

Lactococcus (91.53%), and those in the sour fermentation supernatant of milk tofu were Lactobacillus (72.68%) and 

Acetobacter (25.54%). The dominant bacterial genera in milk tofu were Lactococcus (33.88%), Lactobacillus 
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(15.41%), Acetobacter (11.89%), Streptococcus (8.99%), Pediococcus (6.50%), Enterobacter (5.65%), Gluconobacter 

(3.88%), Weissella (2.98%), Enterococcus (2.30%), and Escherichia-Shigella (2.22%). Bacterial genera were richer in 

milk tofu than in the sour fermentation supernatant of milk tofu and cow milk. The prediction of bacterial gene 

functions revealed that metabolism was the gene function with the highest relative abundance of bacteria in milk and 

traditionally fermented dairy products at the pathway level 1, and global and overview maps had the highest relative 

abundance at the pathway level 2. [Conclusion] The bacterial communities were significantly different among milk 

and traditional fermented dairy products in Balin Right Banner, and the bacterial richness was the highest in milk tofu. 

The dominant phyla of the three kinds of sample were the same, while the dominant genera were different. The acidic 

environment was an important factor affecting bacterial diversity. Although the bacterial communities are different, the 

bacterial gene functions are similar.

Keywords: Balin Right Banner; milk; traditional fermented dairy product; bacterial diversity; 16S rRNA

中国少数民族地区的居民很少直接饮用鲜

奶，通常将其制作成不同形态不同风味的乳制品，

这些传统乳制品已成为他们日常食物的主要组成

部分［1］。其中内蒙古赤峰巴林右旗地区至今仍保

留着家庭式作坊和手工制作方法［2］。胡乳达和查

嘎是蒙古族广为流传的传统发酵乳制品，蕴含丰

富的微生物资源，因营养丰富、风味独特而广受人

们的喜爱［3］。新鲜牛乳经纱布过滤后于木桶中自

然发酵，酸化分层后，取其下层酸乳凝块倒入锅内

煮沸，分离出乳清，再将乳蛋白凝块捞出，在模具中

阴干得到的乳黄、半透明且光泽的类似豆腐的乳制

品即为胡乳达，俗称“奶豆腐”［4］。将胡乳达制作过

程中析出的酸乳清收集起来，盛入容器，放在暖炕

上继续发酵即为查嘎。较长时间发酵的查嘎，味极

酸，具有解腻和助消化等作用［5］。依赖于当地独特

的奶源、环境和生产习惯，其所存在的微生物被认

为在传统发酵乳制品的典型特征方面发挥着重要

作用。在制作胡乳达和查嘎的过程中，有诸多环境

微生物参与发酵过程，这些环境微生物与原料乳中

的微生物共同作用产生了独特的风味［6］。

Kuda等［7］证实，内蒙古传统发酵乳制品中存在

乳酸菌发酵；Yu 等［8］证实，蒙古国不同地区的传统

发酵乳制品具有复杂的细菌组成；乌日娜等［9］从内

蒙古正蓝旗传统发酵酸马奶中分离并鉴定出了干

酪乳杆菌——Lactobacillus casei Zhang；Bao 等［10］

在蒙古国 4 个地区收集的 12 份 Hurunge 样本中发

现了与细菌生长和繁殖有关的代谢基因。前人对

传统乳制品乳酸菌的研究多集中在菌种鉴定上，对

功能基因及代谢途径研究较少。随着社会经济的

快速发展，传统发酵乳制品正在逐步被工业化、规

模化生产所替代，采用自然发酵法制作各种乳制品

的农牧家庭逐步减少，深入研究和开发利用本土传

统发酵乳制品中乳酸菌资源已迫在眉睫。

作 者 利 用 高 通 量 测 序 技 术 ，基 于 细 菌

16S rRNA 基因的 V3—V4 可变区序列，分析巴林

右旗地区牛乳、胡乳达及查嘎中细菌多样性并预

测其基因功能，以期提高对该地区乳及传统发酵

乳制品中细菌多样性的认知，为该地区细菌资源

的深入研究提供参考。

1　材料与方法

1.1　样本的采集与保存

从内蒙古赤峰巴林右旗地区采集牛乳、胡乳达

和查嘎样本共 32份，其中牛乳样本 11份，胡乳达样

本 17 份，查嘎样本 4 份。胡乳达和查嘎的制作过

程中均未添加任何食品添加剂和商业发酵剂。采

样后，将样本储存在无菌 50 mL 离心管中，置于

1 ℃ 车载冰箱运回实验室 ，储存于-80 ℃ 冰箱

备用。

1.2　主要仪器与试剂盒

车载冰箱：C12S 型，美国 Mobicool公司；台式

高速冷冻离心机：5804R型，德国 Eppendorf公司；梯

度 PCR 仪：Veriti 96-Well型，美国 Thermo Fisher科

技公司；电泳仪：HT-300型，美国 BIO-RAD公司；超

微量紫外分光光度计 ：NanoDrop 2000 型 ，美国

Thermo Fisher科技公司。

E.Z.N.A.® soil DNA kit试剂盒：天根生化科技

（北京）有限公司。

1.3　试验方法

1.3.1　DNA 提取和 PCR 扩增　

根据 E.Z.N.A.® soil DNA kit试剂盒说明书，抽提
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总 DNA，使用 1 g/dL 琼脂糖凝胶电泳检测，超微量

紫外分光光度计测定 DNA 浓度和纯度，根据电泳

DNA 条带亮度和 A260/A280值判断提取的 DNA 质量。

使 用 338F（5'-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3'）

和 806R（5'-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3'），对

16S rRNA 基因 V3—V4 可变区按如下程序进行

PCR 扩增：94 ℃预变性 5 min，30 个循环（94 ℃变

性 30 s，55 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 30 s），72 ℃稳定

延伸 10 min，最后在 4 ℃保存。PCR 反应体系：5×

TransStart FastPfu 缓冲液 4 μL，2.5 mmol dNTPs 

2 μL，5 μmol 上游引物 0.8 μL，5 μmol 下游引物

0.8 μL，TransStart FastPfu DNA 聚合酶 0.4 μL，模

板 DNA 10 ng，ddH2O 补足至 20 μL，每个样本 3 个

重复。

1.3.2　Illumina Miseq测序　

将同一样本的 PCR 产物混合后，回收纯化，使

用 1 g/dL 琼脂糖凝胶电泳检测。将检测合格的

PCR 产物用于后续测序分析。

1.3.3　测序数据优化　

将 PCR 产物送至上海美吉生物医药科技有限

公司进行 Pacbio Sequel Ⅱ System 测序。使用 Fastp

软件对原始测序序列进行质控；使用 FLASH 软件

进行拼接；使用 UPARSE软件根据 97%的相似度对

序列进行 OTU 聚类并剔除嵌合体。最后利用 RDP 

classifier对每条序列进行物种分类注释，比对 Silva 

16S rRNA数据库（version 138），设置比对阈值为70%。

1.3.4　生物信息学和统计分析　

样本细菌 16S rRNA 基因序列抽平后，利用

Mothur 软 件（v. 1.30.2）计 算 Shannon、Simpson、

ACE、Chao、Coverage 等指数，并绘制稀释性曲线

图及 Shannon指数曲线图。通过 Qiime软件计算 β

多样性距离矩阵，绘制样本层级聚类图和 PCoA

图。基于细菌 16S rRNA 序列，使用 PICRUSt 1、

PICRUSt 2 对样本中的细菌群落进行基因功能预

测分析，找出微生物参与 KEGG 代谢的通路。生

物信息学分析在 Majorbio I-Sanger 云平台进行。

两组间比较采用 Student’s t检验，多组间采用单因

素方差分析（ANOVA），并通过 Duncan 多重范围

检验进行组间统计分析，P>0.05 被认为无显著性

差异，P<0.05被认为具有显著性差异，P<0.01被认

为具有极显著性差异，P<0.001 被认为具有极其显

著性差异。使用 Origin 2020 b 和 Illustrator 2022

绘图。

2　结果与讨论

2.1　细菌基因序列特点

对采集自巴林右旗地区的 32份乳及传统发酵

乳制品样本进行基因序列分析和质控分析，共获

得 1 699 337条高质量细菌 16S rRNA 基因序列，平

均每个样本产生高质量细菌序列 53 104 条（标准

差 7 728），细菌序列平均长度为 428 bp。所有高质

量 16S rRNA 基因序列以 97% 的序列一致性将序

列共聚类成 2 647 个 OTU。每个样本中细菌 OTU

数量在 21~202（见表 1）。

表 1　细菌基因序列特点

Table 1　Bacterial gene sequence characteristics

样品类型

牛乳

胡乳达

查嘎

样品编号

BY_02

BY_06

BY_26

BY_30

BY_36

BY_38

BY_40

BY_42

BY_46

BY_54

BY_62

BY_03

BY_05

BY_07

BY_10

BY_12

BY_14

BY_19

BY_24

BY_37

BY_39

BY_41

BY_47

BY_55

BY_60

BY_63

BY_69

BY_70

BY_22

BY_27

BY_53

BY_67

序列数

50 368

49 450

44 389

39 632

61 439

44 914

46 009

45 590

46 529

46 530

44 999

59 015

45 891

61 933

48 214

58 573

46 524

71 025

60 857

63 789

60 253

55 619

66 712

55 897

43 588

48 564

52 078

62 076

50 611

55 992

57 481

54 796

OTU 数

45

26

58

74

61

81

62

42

36

56

61

140

202

43

139

57

95

91

105

113

127

98

52

57

127

75

170

195

23

65

21

50

Coverage指数

0.999 6

0.999 9

0.999 5

0.999 5

0.999 7

0.999 4

0.999 5

0.999 6

0.999 6

0.999 5

0.999 5

0.998 3

0.999 5

0.999 9

0.998 0

0.999 5

0.998 9

0.999 1

0.998 8

0.999 1

0.998 5

0.999 1

0.999 6

0.999 6

0.998 2

0.999 3

0.998 7

0.997 7

0.999 8

0.999 5

0.999 7

0.999 5
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由图 1 可知，牛乳、胡乳达及查嘎的稀释曲线

均趋于平缓，说明本次测序数据量充足，测序量

合理，可用来研究细菌的群落结构。由表 1 可知，

所有样本的 Coverager指数均在 0.99 以上，说明样

本测序结果具有真实性。因此本研究中细菌

16S rRNA 基因序列的测序量可以反映样本中绝

大多数的菌群多样性信息，满足后续生物信息学

分析的要求。

2.2　细菌 α多样性分析

由图 2（a）~（b）可知，牛乳的 Shannon 指数极

显 著 低 于 胡 乳 达（P<0.001）和 查 嘎（P<0.01），

Simpson 指数极其显著高于胡乳达和查嘎（P<

0.001），说明牛乳中细菌群落多样性显著低于胡乳

达和查嘎；而胡乳达的 Shannon 指数和 Simpson 指

数与查嘎的无显著性差异（P>0.05），说明两者的

细菌群落多样性差异不明显。由图 2（c）~（d）可

知，胡乳达的 Chao指数和 ACE 指数均极显著高于

牛乳和查嘎（P<0.01），说明胡乳达中细菌群落丰

富度显著高于牛乳和查嘎；而牛乳的 Chao 指数和

ACE 指数与查嘎的无显著性差异（P>0.05），说明

两者的细菌群落丰富度差异不明显。综上所述，

巴林右旗地区乳及传统发酵乳制品的细菌群落多

样性和丰富度存在差异，牛乳经传统工艺制作成

发酵乳制品后其细菌群落多样性和丰富度会发生

相应的改变。

2.3　细菌群落的 Venn图

在细菌 OTU 分类水平上，按照 97% 相似性对

乳及传统发酵乳制品样本非重复序列对进行聚

类，并绘制 Venn 图（见图 3），结果发现，牛乳、胡乳

达和查嘎中 OTU 数目分别为 172、590、95 个，共有

的 OTU 数目为 64 个，特有的 OTU 数目分别为 12、

405、6 个 ，分 别 占 各 自 样 本 总 OTU 的 6.98%、

68.64%、6.32%。内蒙古地区传统发酵乳制品通常

由家庭作坊生产，不同的乳制品，因制作方式、制

作人、地理环境等影响会形成其特有 OTU，总体来

说，胡乳达的菌群结构较为丰富，这与 α 多样性的

分析结果一致。

2.4　细菌 β多样性分析

由图 4（a）可知，17 份胡乳达中细菌被分为

3 大类，即样本 BY-47、BY-24、BY-07 及 BY-12 聚为

一类，样本 BY-14、BY-70、BY-03 及 BY-10 聚为一

类，其余 7 个样本聚为一类。由图 4（b）可知，牛

乳、查嘎及胡乳达样本聚类呈明显分开的区域，表

明牛乳、查嘎及胡乳达之间的细菌群落组成存在

明显差异；牛乳和查嘎组内分布较为集中，表明细

菌群落组成具有高度相似性。而胡乳达呈现分散

分布，表明胡乳达细菌群落组成存在差异。巴林

右旗地处西拉沐沦河北岸、大兴安岭南段山地，地

势西北高，东南低，由西北海拔 1 700 m 向东南海

拔 400 m 逐渐倾斜，为典型的温带大陆性气候，干

旱少雨，风大沙多，冬寒夏热。作者在巴林右旗采

集的样本均为牧民自制。采样地区的气候，采用

的原料、制作手法和发酵环境等条件的不同，会使

不同乳及传统乳制品中细菌菌群结构各不相

(a) 稀释性曲线 (b) Shannon指数曲线
序列数目 序列数目

0
Sh

nn
on
指
数

 

发
现
物
种
数

25 00020 00015 00010 0005000 35 00030 000

0.2
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2.0
2.2
2.4
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图 1　样本稀释性曲线和 Shannon指数曲线

Fig. 1　Rarefaction curves and Shannon index curves of samples
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同［11-12］。吕瑞瑞等［13］研究发现，地理环境和气候

是影响胡乳达菌群结构的重要因素。

2.5　细菌群落组成与差异性分析

通过细菌群落组成分析可知，所有样本在细

菌门分类水平上共鉴定出 25 个细菌门。牛乳、胡

乳 达 及 查 嘎 中 优 势 菌 门 均 为 厚 壁 菌 门

（Firmicutes）和变形菌门（Proteobacteria）（见图 5），

两者在不同样本中具有极其显著差异（P<0.001）

（见图 6）。牛乳、胡乳达和查嘎中厚壁菌门的相对

丰度分别为 95.92%、72.02%、73.66%；变形菌门的

相对丰度分别为 3.73%、26.97%、26.32%，其余细

菌门因相对丰度不足 1.00% 而被列入 Others 中。

厚壁菌门是牛乳、胡乳达和查嘎的主要细菌菌门，

这与 Gao 等［3］、Fan 等［14］和 Yu 等［15］的研究结果一

致。在牛乳中，厚壁菌门为主要优势菌门，随发酵

的进行，变形菌门相对丰度增加，厚壁菌门相对丰

度降低，表明在发酵过程中，两者存在相互作用。

在细菌属分类水平上共鉴定出 325个菌属，牛

乳中优势菌属为乳球菌属（Lactococcus，91.53%）、

链球菌属（Streptococcus，1.37%），乳球菌属占绝对优

势 ；查嘎中优势菌属为乳杆菌属（Lactobacillus，

72.68%）和醋酸杆菌属（Acetobacter，25.54%），其

他菌属相对丰度均不足 1.00%；胡乳达中优势菌属

为 乳 球 菌 属（Lactococcus，33.88%）、乳 杆 菌 属
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图 2　细菌 α多样性组间差异分析

Fig. 2　Bacterial alpha diversity indexes in different groups

612

2596

64

0

405

牛乳
查嘎

胡乳达

图 3　基于 OTU 水平的细菌物种 Venn图

Fig. 3　Venn diagram of bacterial OTUs
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（Lactobacillus，15.41%）、醋酸杆菌属（Acetobacter，

11.89%）、链球菌属（Streptococcus，8.99%）、片球菌

属（Pediococcus，6.50%）、肠 杆 菌 属（Enterobacter，

5.65%）、葡糖杆菌属（Gluconobacter，3.88%）、魏斯氏

菌属（Weissella，2.98%）、肠球菌属（Enterococcus，

2.30%）、志贺菌属（Escherichia-Shigella，2.22%）、

明串珠菌属（Leuconostoc，1.01%）（见图 7），胡乳

达中菌属相较于牛乳和查嘎更为丰富。Gao 等［3］

从内蒙古锡林郭勒盟采集的乳及传统乳制品中检

测到乳球菌属为优势菌属，乳杆菌属为亚优势菌

属。Zhong 等［16］和 Liang 等［17］发现，乳杆菌属、链

球菌属及乳球菌属是自然发酵乳制品中的主要菌

属。吕瑞瑞等［13］对不同地区胡乳达乳酸菌的多样

性进行了分析，发现优势菌属是乳杆菌属、乳球菌

属、链球菌属及葡萄球菌属，相对丰度介于 0.10%

与 1.00% 之间的菌属分别为肠球菌属、片球菌属、

明串珠菌属、魏斯氏菌属，这与本研究结果基本一

致 ，不 同 的 是 本 研 究 还 检 测 出 醋 酸 杆 菌 属

（11.89%）、肠 杆 菌 属（5.65%）和 葡 糖 杆 菌 属

（3.88%）。醋酸杆菌属隶属变形菌门，在较高的温

度（39~40 ℃）下可以发育，主要作用是氧化葡萄

糖为葡萄糖酸，亦能氧化乙醇和生成乙酸并进一

步将乙酸和乳酸氧化为二氧化碳和水［18］。乳杆菌

属是参与乳糖消耗并生成乳酸和一些脂肪酸的主

PC
2 

(1
0.

92
%

)

BY_47
BY_24
BY_07
BY_12
BY_67
BY_27
BY_22
BY_53
BY_63
BY_69
BY_39
BY_55
BY_37
BY_41
BY_05
BY_19
BY_60
BY_06
BY_46
BY_54
BY_40
BY_42
BY_36
BY_26
BY_30
BY_38
BY_62
BY_02
BY_14
BY_70
BY_03
BY_10

00.20.4

(a) UPGMA样本层级聚类 (b) PCoA分析

牛乳

查嘎

胡乳达

牛乳

查嘎

胡乳达

-0.5 0.40.20.10-0.1 0.3-0.2-0.3-0.4 0.70.5 0.6
PC1 (44.31%)

-0.4

-0.2

0

0.2

0.4

0.6

距离

图 4　β多样性分析

Fig. 4　Beta diversity analysis

 Firmicytes

Proteobacteria

Others

相
对
丰

度
/%

0

20

40

60

80

100

牛乳 查嘎胡乳达
样品

图 5　样品细菌门水平的群落丰富度

Fig. 5　Bacterial richness of samples at the phylum level
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要乳酸菌属，对酸的忍耐性很强，适宜于在酸性条

件（pH 5.5~6.2）下启动生长，且常常将乳制品的

pH 降到 4.0 以下，有助于改善发酵乳制品的质地、

滋味和香味［19-20］。乳球菌属通过快速将乳糖转化

为乳酸来启动发酵，由于具有快速酸化和凝结特

性，通常用作乳制品发酵剂。乳球菌属可以促进

酪蛋白降解产生挥发性代谢物，如双乙酰、乙偶

姻 等 香 气 成 分 ，从 而 提 高 乳 制 品 的 感 官 质

量［21-22］，还可以产生蛋白水解酶和胞外多糖［23］。

乳酸菌对酸环境有耐受性［24］，通常认为乳杆菌属

的耐酸性高于乳球菌属 ，并且能提高发酵活

性［25］。在生产胡乳达的过程中，乳球菌属快速地

将牛乳中的乳糖转化为乳酸来启动发酵，醋酸杆

菌属氧化葡萄糖产生葡萄糖酸同时氧化乳酸产

生二氧化碳和水，使 pH 下降；而乳杆菌属对酸性

环境的耐受性更强，在乳球菌属奠定一定酸性基

础（pH 降至 5.0~5.5）后大量繁殖。所以耐酸性更

强的乳杆菌属相对丰度增加，耐酸性较低的乳球

菌属相对丰度降低；在分离凝乳块和查嘎的过程

中，绝大部分乳酸都溶解在了水相的乳清中，酸

性环境致使查嘎中乳杆菌属的相对丰度极其显

著高于乳球菌属（P<0.001）（见图 8）。综上所述，

酸性环境是影响传统乳制品中细菌多样性的重

要因素。

2.6　细菌基因功能预测分析

样本中细菌各种代谢相关通路基于 KEGG 数

据库 Pathway level 1 相对丰度前 6 的基因功能主

要为 Metabolism、Genetic information processing、

Environmental information processing、 Human 

diseases、Cellular processes 及 Organismal systems，

其中 Metabolism 相对丰度最高，见图 9（a），说明

Metabolism 相关基因在细菌的生命活动中起着重

要作用。在 Pathway level 2 相对丰度前 6 的基因

功 能 有 Global and overview maps、Carbohydrate 

metabolism、Amino acid metabolism、Membrane 

transport、Energy metabolism 及 Translation，其 中

Global and overview maps的相对丰度最高，见图 9（b）。

牛乳、胡乳达和查嘎的基因功能较为相似，但是

胡乳达的基因功能相对丰度略高于牛乳和查嘎。

微生物为获得生存和繁殖所需的能量和营养而

进行合成代谢和分解代谢，而微生物的代谢特性

是决定其状况的最重要因素［26］。KEGG 可以系

统分析基因功能，将基因组信息与更高阶的功能

信息联系在一起［27］。作者在预测胡乳达和查嘎

中细菌代谢相关基因时发现，碳水化合物代谢和

氨基酸代谢在微生物中起主导作用。碳水化合

物的分解通常在乳制品发酵过程中充当微生物

生长发育的能量来源［28］，而氨基酸分解代谢是细

菌的核心功能，能将蛋白质分解为小分子的氨基

酸［19］。由此可知，牛乳、胡乳达及查嘎细菌中代

谢相关的基因功能存在差异，并且传统发酵乳制

品中代谢相关的基因功能比牛乳中的更为丰富，

这些主要的代谢基因功能在传统发酵乳制品的

保健功能中发挥着重要作用。这为人们提供了

新的研究方向和研究思路，有利于民族地区传统

发酵乳制品中益生菌的深入研究。
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Fig. 7　Bacterial richness of samples at the genus level
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3　结论

作者以内蒙古赤峰巴林右旗地区采集的乳及

传统发酵乳制品样本为研究对象，基于 16S rRNA

高通量测序技术对其进行细菌多样性解析。结果

表明，牛乳与查嘎、胡乳达之间的细菌群落组成存

在明显差异，胡乳达的细菌群落丰富度极显著高

于牛乳、查嘎（P<0.01）。在 3 种样品中共鉴定出

25 个细菌门和 325 个细菌属，牛乳、胡乳达及查嘎

细菌菌群的优势菌门均为厚壁菌门和变形菌门；

而牛乳的优势菌属为乳球菌属（91.53%），查嘎的

优势菌属为乳杆菌属（72.68%）和醋酸杆菌属

（25.54%），胡乳达的菌属相较于查嘎和牛乳更丰

富。酸性环境下乳杆菌属的相对丰度极其显著高

于乳球菌属（P<0.001），醋酸杆菌属相对丰度也极

显著增加（P<0.01），表明在自然发酵过程中，为适

应不同的环境，优势微生物会发生巨大变化，从而

使乳制品中微生物的差异较大。通过细菌基因功

能预测发现，乳及传统发酵乳制品的基因功能较

为相似 ，在 Pathway level 1 相对丰度最高的是

Metabolism；在 Pathway level 2 相对丰度最高的是

Global and overview maps。细菌基因功能预测表

明，碳水化合物代谢和氨基酸代谢在微生物中起

主导作用。综上所述，巴林右旗乳及传统发酵乳

制品细菌群落差异显著，胡乳达群落丰富度最高，

三者优势菌门一致但菌属不同，酸性环境是影响

细菌多样性的重要因素；虽群落有别，但其细菌基

因功能相似。
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