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氯化钠添加量对牦牛乳硬质干酪中微生物群落演变的影响

宋雪梅 1,2 宋国顺 1,2 张苏悦 1,2 梁 琪 1,2*

（1. 甘肃农业大学食品科学与工程学院，甘肃  兰州 730070； 2. 甘肃省功能乳品工程实验室，甘肃  兰州 730070）

摘要：【目的】探明氯化钠添加量对牦牛乳硬质干酪微生物群落的调控机制。【方法】采用高通量测序技术，在

氯化钠添加质量分数分别为 1.0%、1.3%、1.8%、2.3% 条件下，分析干酪在 0~6 个月成熟期间的微生物群落演

变特征。【结果】随着氯化钠添加质量分数减少，干酪中链球菌属（Streptococcus）相对丰度先升后降，乳球菌

属（Lactococcus）相对丰度缓慢上升，埃舍里希亚-志贺氏菌属（Escherichia-Shigella）相对丰度呈上升趋势，乳杆菌

属（Lactobacillus）相对丰度整体降低，魏斯氏菌属（Weissella）相对丰度快速下降，不动杆菌属（Acinetobacter）、

金黄杆菌属（Chryseobacterium）、假单胞菌属（Pseudomonas）相对丰度先降后升。氯化钠添加质量分数为

2.3% 时，干酪以 Lactobacillus、Weissella为特征差异菌属，且相对丰度高于其他组；氯化钠添加质量分数为 1.0%

时，干酪中 Lactococcus、Acinetobacter、Chryseobacterium、Pseudomonas为特征差异菌属，其中后三者相对丰度

较氯化钠添加质量分数为 2.3% 时增幅明显；氯化钠添加质量分数为 1.3% 时，这 3 个菌属相对丰度较氯化钠

添加质量分数 1.0% 处理组大幅下降，并在氯化钠添加质量分数 1.8% 组中降至最低。【结论】通过优化发酵剂

组成、控制原料乳质量、适度降盐及添加适配有益菌等工艺，实现低盐牦牛乳硬质干酪的安全性与品质

提升。
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Abstract: [Objective] To investigate the regulatory mechanism of sodium chloride sodium chloride addition 

level on the microbial community in yak milk hard cheese. [Method] High-throughput sequencing technology 

was employed to analyze the evolution of microbial communities after the addition of sodium chloride at mass 

fractions of 1.0%, 1.3%, 1.8%, and 2.3% during the 0~6 month maturation period. [Result] As the sodium 

chloride addition mass fraction decreased, the Streptococcus in the cheese first increased and then decreased, 

which was accompanied by a slow increase in the relative abundance of Lactococcus, an upward trend in the 

relative abundance of Escherichia-Shigella, an overall downward trend in the relative abundance of 

Lactobacillus, and a rapid decreasing trend in the relative abundance of Weissella. In addition, the relative 

abundance of Acinetobacter, Chryseobacterium, and Pseudomonas first decreased and then increased. In the 

cheese with sodium chloride added at the mass fraction of 2.3%, Lactobacillus and Weissella were the 

characteristic differential bacterium genus, with their relative abundance being higher than that in other groups. In 
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the cheese with sodium chloride added at the mass fraction of 1.0%, the characteristic differential bacterium 

genus were Lactococcus, Acinetobacter, Chryseobacterium, and Pseudomonas. Among them, the latter three 

genera showed evident increases in relative abundance compared with those in the cheese with sodium chloride 

added at the mass fraction of 2.3%. Their relative abundance was markedly lower in the cheese with sodium 

chloride added at the mass fraction of 1.3% than in the cheese with sodium chloride added at the mass fraction of 

1.0%, and reached the lowest levels in the cheese with sodium chloride added at the mass fraction of 1.8%.

[Conclusion] The safety and quality of low-salt yak milk hard cheese can be improved by optimizing starter 

cultures, controlling the quality of raw milk, moderately reducing the salt content, and inoculating appropriate 

beneficial bacteria.

Keywords: sodium chloride; yak milk; hard cheese; microbial community evolution

不同种类的干酪中氯化钠质量分数差异较

大，通常为 0.7%~6.0%，甚至有的腌制干酪中氯

化钠质量分数可达 7.57%［1-2］。氯化钠在干酪生

产中发挥着关键作用，不仅能促进凝块收缩、增

强体系离子强度以促进乳清析出，还可调控水化

蛋白质含量、水分活度（aw）、pH 等理化指标以及

微生物的生长繁殖［3-6］。然而，钠摄入过量与高

血压 、心血管疾病等慢性疾病的发生密切相

关［7］。随着消费者对健康饮食的需求不断提升，

高盐干酪逐渐向低盐化方向发展。但是干酪中

氯化钠减少后，会出现苦味增强、质地更软且更

黏等问题［8］。因此，在减少干酪中氯化钠质量分

数的情况下如何确保低盐干酪品质是当前研究

的挑战。

干酪品质的形成与微生物群落结构密切相

关。干酪中微生物分为发酵剂与非发酵剂 2 类，

发酵剂微生物在生产阶段将乳糖转化为乳酸，推

动乳蛋白凝固形成凝块，在成熟阶段参与蛋白质

降解以塑造干酪的质地与风味；非发酵剂微生物

源于原料乳或生产环境，通过参与物质代谢间接

调控干酪风味特征。大多数干酪在生产时都会

添加氯化钠，其添加量的变化间接引发 pH、aw等

指标波动，进而影响微生物生长繁殖，最终影响

干酪质量。目前，不同学者针对不同类型干酪开

展了研究，如 Dugat-Bony 等［9］发现氯化钠质量分

数降低后，软质表面成熟干酪中莓实假单胞菌

（Pseudomonas fragi）显著增多，造成产品货架期

缩短。Tabla 等［10］证实氯化钠质量分数可显著调

控软质羊乳干酪表面嗜温菌、假单胞菌及耐盐菌

数量。 Munster 型干酪中氯化钠质量分数降低

40% 会破坏微生物群落平衡［11］。切达干酪中氯

化钠质量分数变化会影响发酵剂微生物存活时

间、改变非发酵剂微生物组成［12］，且与降解苦味

肽的 PepX 酶活性密切相关［13］。氯化钠质量分数

对干酪中微生物群落及干酪品质具有显著影响，

且其添加量的减少对不同种类干酪品质的影响

程度存在差异［14］。

牦牛乳是青藏高原特有的优质乳源，其脂

肪与蛋白质含量显著高于普通乳源，这也赋予

了牦牛乳硬质干酪独特的营养与感官特性。添

加氯化钠是牦牛乳硬质干酪生产中的关键工

艺，但现有研究仅初步探讨了氯化钠添加量对

其理化性质与生物胺的影响［15］，尚未揭示氯化

钠添加量、微生物群落与产品品质的内在关联。

因此，以牦牛乳硬质干酪为对象，采用高通量测

序技术，系统分析氯化钠添加量对干酪成熟过

程中微生物群落演变规律的影响，探讨微生物

群落与干酪 aw、pH 等理化性质的相关性，旨在

为低盐干酪的配方优化、工艺改进及品质调控

提供科学依据。

1　材料与方法

1.1　材料与试剂

牦牛乳：来自甘肃甘南藏族自治州卓尼县木耳

乡大峪沟，海拔 2 300 m，冷藏条件下运送到实验室；

凝乳酶（酶活力 890 IMCU/g）、混合发酵剂（嗜热发

酵剂 IDC604与嗜温发酵剂 DOM1按质量比 1∶1组

成）：北京多爱特生物科技有限公司；氯化钠：食品

级，湖南省湘澧盐化有限责任公司。

1.2　仪器与设备

自动凯氏定氮仪：K9840 型，济南海能仪器有
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限公司；水分活度仪：HD-3A 型，无锡市华科仪器

仪表有限公司。

1.3　方法

1.3.1　样品制备　

参考刘兴龙等［16］的方法制备干酪 ，添加的

氯化钠质量分数分别为 1.0%、1.3%、1.8%、2.3%，

对应制备 4 种新鲜牦牛乳硬质干酪，分别编号 A

组、B 组、C 组、D 组。样品经真空包装后，于 4 ℃

分别成熟 0、1、2、3、4、5、6个月，各成熟期样品编号

依次为  A0~A6、B0~B6、C0~C6、D0~D6。所有成

熟期干酪样品均于-80 ℃冻存备用。

1.3.2　理化指标测定　

aw、总蛋白质（TN）质量分数、pH、氯化钠质量

分数、游离氨基酸（FAA）质量分数的测定方法参

照文献［15，17］。

1.3.3　干酪中微生物菌群的测定　

采用加入溶菌酶的 CTAB 方法提取基因组

DNA，利用 1 g/dL 琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 纯度

和浓度。取适量 DNA 于离心管中，用无菌水稀释

至 1 ng/μL。以 16S rRNA 的 V3—V4 区为引物，在

PCR 混 合 液 中 加 入 15 µL Phusion® High-Fidelity 

PCR Master Mix、0.2 µmol/L 引物和 10 ng 基因组

DNA。 98 ℃预变性 1 min，然后 98 ℃变性 10 s，

50 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，共循环 30次，最后

72 ℃延伸 5 min。经 2 g/dL 琼脂糖凝胶电泳检测

PCR 产物后，再用试剂盒回收产物。使用 NEB 

Next® UltraTM Ⅱ FS DNA PCR-free Library Prep Kit

建库试剂盒进行文库构建，构建好的文库采用

Qubit 和 Q-PCR 定量 ，文库合格后使用 Illumina 

NovaSeq 6000 上机测序。委托北京诺禾致源科技

股份有限公司完成高通量测序。

1.4　数据分析

使 用 FLASH （Version 1.2.11，http：//ccb. jhu.

edu/software/FLASH/）［18］对每个样本的 reads 进行

拼接 ，得到原始 tags 数据 ，然后使用 fastp 软件

（Version 0.23. 1）对原始 tags 数据进行过滤处理，

得到高质量 tags 数据。通过将 tags 序列与物种注

释 数 据 库（Silva database，https：//www. arb-silva.

de/ for 16S/18S）比对，获得有效 tags数据［19］。使用

QIIME2（Version QIIME2-202202）软件中的 DADA2 

模块对有效 tags 数据降噪，获得最终扩增子序列

变 异（amplicon sequence variants，ASV）及 特 征

表［20］。采用 QIIME2软件在数据库 Silva 138.1中注

释物种，计算 Chao1、Shannon、Simpson 指数并对

差异进行分析，同时分析微生物 β 多样性。使用

Adonis函数分析组间群落结构差异的显著性。通

过 LEfSe 分析组间显著差异物种，LDA score 阈值

为 4.0。使用 R 软件（version 4.0.3）分析微生物与

理化性质之间的 Spearman 相关性，采用 pheatmap

（version1.0.12）绘制热图。

2　结果与讨论

2.1　氯化钠添加质量分数对牦牛乳硬质干酪中微生

物群落的影响

序列经处理后，4 组牦牛乳硬质干酪（成熟

0~6 个月）的微生物中共获得 3 872 个 ASV，其

界、门、纲、目、科、属、种水平分类单元数分别为

3 750、3 633、3 628、3 601、3 481、3 053、1 416 个。

如图 1 所示，干酪中 ASV 数量随氯化钠添加质

量分数增加呈减少趋势，A 组中 ASV 数量为 D

组的 2.04 倍。这一现象与氯化钠对微生物的调

控作用有关，低盐条件有利于微生物生存及代

谢，而高盐环境抑制其生长繁殖，故低盐干酪中

微生物 ASV 数量更多。

2.2　干酪中微生物多样性分析

2.2.1　氯化钠添加质量分数对牦牛乳硬质干酪中微

生物 α多样性的影响　

Chao1指数反映物种丰富度，Shannon、Simpson

指数综合反映群落丰富度与均匀度。从图 2可知，

Chao1 指数随氯化钠添加质量分数增大呈降低趋

图 1　氯化钠添加质量分数对牦牛乳硬质干酪中微生物 ASV

数量的影响

Fig. 1　Effects of sodium chloride addition mass fraction on 

the number of microbial ASV in yak milk hard cheese
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势。Kruskal-Wallis 检验显示，A 组与 B 组、C 组、

D 组间无显著性差异（P>0.05），A 组、B 组与 C 组、

D 组 间 存 在 显 著 性 差 异（P<0.05）。 Shannon、

Simpson 指数随氯化钠添加质量分数增大呈先降

后升趋势。A 组的这 2 个指数显著高于其余 3 组

（P<0.05），而 D 组显著高于 B 组、C 组（P<0.05）。

结合低盐干酪中 ASV 数量较多的结果，说明低盐

条件有利于增加微生物的丰富度，高盐则降低物

种丰富度。微生物 α 多样性在 A 组、D 组中均较

高，原因可能是低盐条件下微生物通过功能分化

占据了不同生态位，而高盐条件下耐盐微生物通

过代谢协同形成稳定群落，均有利于维持较高的 α

多样性［14］。

2.2.2　氯化钠添加质量分数对牦牛乳硬质干酪中微

生物 β多样性的影响　

基于 Weighted Unifrac 距离的 PCoA 结果见

图 3。PC1 和 PC2 分别可解释 59.36% 和 13.64% 的

群落变异，累计贡献率达 73.00%，有效反映了不

同氯化钠添加质量分数条件下干酪的微生物群

落差异。A 组在成熟期间群落分散，随着成熟时

间的延长差异逐渐减弱。表明低盐条件下，成熟

时间是群落变化的主要驱动因素且早期群落演

替更活跃。而 B 组、C 组和 D 组群落结构无明显

分离，样品点显著重叠且与 A 组明显分离，说明

氯化钠添加质量分数是主导因子，高盐产生的渗

透压过滤掉了盐敏感微生物，使其群落结构更相

似。 Adonis 分析（R2=0.457 9，P<0.05）和 Kruskal-

Wallis检验（A 组与 B 组、C 组、D 组差异极显著，P<

0.01；B 组、C 组、D 组间无显著差异，P>0.05）进一

步证实，氯化钠添加质量分数对干酪中微生物群

落结构的影响极显著。

2.3　氯化钠添加质量分数对牦牛乳硬质干酪中微生物

种属的影响

添加不同质量分数氯化钠后，牦牛乳硬质干酪

中微生物群落属水平变化见图 4。排名前十的微生

***—差异极显著（P<0.001）；**—差异高度显著（P<0.01）；

*—差异显著（P<0.05）。

图 2　各组牦牛乳硬质干酪中微生物的 α多样性分析

Fig. 2　Analysis of α diversity of microorganisms in hard cheese 

from different yak milk groups

图 3　牦牛乳硬质干酪中微生物 PCoA

Fig. 3　Principal coordinate analysis of microorganisms in yak 

milk hard cheese
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物 依 次 为 Streptococcus、Lactococcus、Weissella、

Lactobacillus、 Acinetobacter、 Chryseobacterium、

Pseudomonas、Enterococcus、Serratia、Escherichia-

Shigella。其中，Streptococcus（相对丰度 33.16%~

49.62%）与 Lactococcus（相对丰度 19.62%~39.85%）为

群落核心优势菌属，其优势地位与加入的发酵剂直

接相关。群落中 Weissella、Lactobacillus、Acinetobacter

等为非发酵剂微生物，主要源自原料乳或加工环

节［21-22］。所有干酪中均未检出金黄色葡萄球菌、

沙门氏菌、大肠杆菌等乳制品中常见腐败菌及致

病菌［23］。以上结果表明，氯化钠添加质量分数的

调整未改变干酪中发酵剂微生物的优势地位，且

在本研究条件下，氯化钠添加质量分数的减少并

未引入新的腐败微生物。

氯化钠添加质量分数对干酪中的发酵剂

微生物影响明显。从图 4可知，当氯化钠添加质量

分 数 从 2.3% 减 少 至 1.3% 再 到 1.0% 时 ，

Streptococcus 相 对 丰 度 缓 慢 增 加 后 减 少 ，

Lactococcus 相对丰度缓慢上升。最终 A 组中

Lactococcus相对丰度最高，Streptococcus相对丰度最

低；B 组、C 组中 Streptococcus相对丰度较高，D 组中

Streptococcus 相对丰度次之；A 组中 2 个核心优势

菌属的相对丰度差距明显缩小。氯化钠的减少导

致 Lactococcus 相对丰度增加，这与已有研究结果

一致［24］。乳酸菌对氯化钠的耐受能力在不同菌属

之间存在差异，如链球菌能够在含质量分数 2.5%

氯化钠的环境中生长［25］。乳酸乳球菌存活能力随

氯化钠浓度的增加呈下降趋势［26］。由于两者对盐

胁迫的耐受阈值以及干酪理化性质改变的适应不

同，最终在较低氯化钠添加质量分数下，干酪中

Lactococcus生长竞争优势更明显，而 Streptococcus

在氯化钠添加质量分数为 1.3%~1.8% 时更适配牦

牛乳干酪的基质环境。此外，嗜热链球菌是牛乳

发酵中常用的发酵菌种［27］，不仅酸化能力强，还可

产生抗菌素以抑制杂菌污染［28］。从微生物安全性

角度分析，A 组中 Streptococcus 相对丰度降低，可

能为一些有害微生物的生长繁殖提供条件。因

此，在研发低盐牦牛乳硬质干酪时，需通过优化发

酵剂中 Streptococcus 与 Lactococcus 比例，从而保持

低盐环境下的微生物群落平衡，保障干酪安全与

品质。

进一步对非发酵剂来源的微生物进行分析

发 现 ，随 着 氯 化 钠 添 加 质 量 分 数 的 减 少 ，

Acinetobacter、Chryseobacterium、Pseudomonas 相 对

丰度呈现先下降后上升趋势，C 组中这 3类微生物

相对丰度最低，B 组较 A 组分别降低了 73.66%、

77.51%、64.48%，而 A 组 较 D 组 分 别 提 升 了

254.93%、182.03%、218.35%。Escherichia-Shigella

相对丰度随氯化钠添加质量分数减少先缓慢增加

后 快 速 上 升 。 最 终 A 组 中 Chryseobacterium、

Acinetobacter、Pseudomonas、Escherichia-Shigella

相对丰度最高。Pseudomonas 是影响干酪感官品

质的主要腐败菌之一，可能加速低盐干酪中蛋白

质和脂肪降解，引起干酪出现异味、质地劣变等问

题；Acinetobacter 能够破坏乳品成分，使其品质降

低［29］；Chryseobacterium 兼具低温耐受性与蛋白质

分解能力，可通过降解酪蛋白产生苦味肽等不良

风味物质，诱发干酪品质缺陷［13，30］。以上 3类菌广

泛分布于自然环境，易通过原料乳或挤奶、设备的

交叉污染进入发酵体系。研究发现，冷藏牦牛乳

中 Pseudomonas、Chryseobacterium、Acinetobacter

相对丰度较高［31］。因此，这也凸显了低盐干酪生

产中强化原料乳微生物管控的重要性。

当氯化钠添加质量分数从 2.3% 减少到 1.3%

再到 1.0% 时，Lactobacillus 相对丰度先快速降低，

之后缓慢增加，整体呈降低趋势。C 组、D 组干酪

中 Enterococcus、Serratia 相对丰度组间相差较小，

但高于 A 组、B 组。Weissella 相对丰度随氯化钠

添加质量分数减少呈快速下降的趋势。最终 D 组

中 Weissella、Lactobacillus、Enterococcus、Serratia

图 4　牦牛乳硬质干酪中属水平的微生物分布

Fig. 4　Microbial distribution at the genus level in yak milk 

hard cheese
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相对丰度最高，且 Weissella、Lactobacillus相对丰度

分别是 C 组、B 组、A 组的 1.35 倍和 1.43 倍、3.07 倍

和 1.88倍 、54.08倍和 1.42倍。 D 组中 Weissella、

Lactobacillus 相 对 丰 度 较 高 与 其 耐 盐 特 性 有

关［32］，且 Weissella 与 Lactobacillus 具有共生特性，

两者协同导致其相对丰度也较高。Weissella 广

泛存在于发酵食品，尤其是生奶酪中［33-34］，该菌

属的部分菌株可产生抑菌物质 、胞外多糖及

风 味 物 质 ，已 列 入 发 酵 食 品 用 菌 种 名 单［35］。

Lactobacillus 作为干酪后熟期的重要功能菌，可

进一步降解大分子肽产生风味物质，其在高盐组

的高相对丰度可能有助于提升干酪风味复杂度，

但低盐环境下其相对丰度降低，可能导致干酪风

味不足。低盐环境打破了干酪的微生态屏障，导

致腐败菌及致病菌等有害菌繁殖，同时抑制了

Weissella 等有益菌生长。而 Møller 等［36］发现加入

Lactobacillus helveticus CHCC 4481 和 Lactobacillus 

pentosus CHCC 13992辅助菌能够改善低盐 Cheddar

干酪品质。

2.4　氯化钠添加质量分数对牦牛乳硬质干酪成熟过

程中微生物种属的影响

进一步分析不同氯化钠添加质量分数条件下，

牦牛乳硬质干酪在 0~6个月成熟期间的属水平菌群

演变规律，结果见图 5。在 1~4个月成熟过程中，A

组 Lactococcus相对丰度高于 Streptococcus，前者缓

慢降低了 7.11%，后者快速上升了 121.39%，后期两

者相对丰度差距缩小。在 1~3个月成熟过程中，B组

Streptococcus 相对丰度从 45.66% 上升到 64.34%，

后期趋于稳定，Lactococcus 相对丰度缓慢降低。

C 组 Streptococcus 相对丰度持续缓慢下降 ，而

Lactococcus相对丰度缓慢上升。D组 Streptococcus

相对丰度在 1~4个月成熟过程中从 50.63% 缓慢增

加到 55.30%，Lactococcus 相对丰度先缓慢上升后

略有降低；成熟后期 Streptococcus 相对丰度呈降

低趋势，Lactococcus 相对丰度明显增加。在整个

成熟期间，B 组 ~D 组中 Streptococcus 相对丰度高

于 Lactococcus。以上情况说明低盐环境有利于

Lactococcus的优势维持，而中高盐环境使Streptococcus

图  5　牦牛乳硬质干酪成熟过程中属水平微生物群落结构

Fig. 5　Microbial community structure at the genus level in yak milk hard cheese during the maturation process
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的生长繁殖长期占据主导。氯化钠添加质量分数

通过影响 2类菌的耐盐性、代谢竞争力等，改变了它

们在干酪不同成熟阶段的生长节律。

A 组 Lactobacillus 相对丰度在干酪前 3 个月

成熟过程中不断上升 ，后期呈下降趋势 ；B 组

Lactobacillus 相对丰度在 1~2 个月成熟期快速下

降，后期缓慢降低，在 5~6 个月成熟期又出现增

加现象；C 组、D 组干酪在前 2 个月成熟过程中，

Lactobacillus 相对丰度先缓慢上升之后快速增

加 ，说 明 低 盐 干 酪 可 能 存 在 后 熟 风 味 不 足 。

Weissella 相对丰度在 A 组干酪前 4 个月成熟期间

变化（0.02%~0.05%）很小 ，后期先上升后下降 ；

而 Weissella 相对丰度在 B 组干酪成熟期间全程

无规律波动 ；在 C 组干酪 1~3 个月成熟期间 ，

Weissella 相 对 丰 度 从 6.77% 上 升 到 12.83%，之

后缓慢降低；D 组 Weissella相对丰度在最开始 1个

月快速降低，1~2 个月成熟期缓慢上升，之后从

12.16% 降到 8.47%。 Chryseobacterium、Acinetobacter

相对丰度在A组干酪整个成熟过程中分别从 7.33%、

5.76% 下降到 3.72%、1.26%；而在 B 组~D 组中，两

者平均相对丰度分别低于 2.00%、0.73%，整个成

熟过程中变化幅度很小。Pseudomonas 相对丰度

在 A 组、B 组干酪前 2 个月成熟过程中快速下降

而后期缓慢降低；在 D 组干酪整个成熟过程中，

Pseudomonas 相对丰度缓慢降低，说明成熟时间

的延长有助于抑制腐败菌的生长繁殖。

以非发酵剂微生物相对丰度>1%为标准，进一

步分析成熟后期微生物菌群，发现 A组中主要菌群

为 Chryseobacterium、Acinetobacter、Pseudomonas

及新增的 Lactobacillus；B 组中 Chryseobacterium、

Pseudomonas相对丰度下降，Weissella、Lactobacillus相

对丰度上升；C 组在 Weissella、Lactobacillus 基础

上新增 Chryseobacterium；D 组中优势菌群剔除

Acinetobacter、Pseudomonas 后，保留了 Weissella、

Chryseobacterium。以上情况表明，在整个成熟过

程中，低盐环境对有害菌的抑制能力较弱，而高盐

环境能有效抑制 Pseudomonas、Acinetobacter 等有

害 菌 ，同 时 筛 选 出 耐 盐 性 强 的 功 能 菌（ 如

Lactobacillus、Weissella 等）。此外，该结果也进一

步印证了氯化钠添加质量分数对干酪成熟过程中

主要微生物菌群相对丰度的差异化调控作用［37］。

2.5　氯化钠添加质量分数对牦牛乳硬质干酪中差异微

生物的影响

采用 LEfSe 分析不同氯化钠添加质量分数

下干酪中属水平的差异微生物。如图 6 所示 ，

A 组、C 组、D 组中共鉴定出 7 种极显著差异微

生 物（P<0.01）。 其 中 ，A 组 中 差 异 微 生 物 为

Lactococcus、Chryseobacterium、Acinetobacter、

Pseudomonas，C 组中为 Streptococcus，D 组中为

Weissella、Lactobacillus，这与上述菌群相对丰

度变化规律的结果相契合。

2.6　牦牛乳硬质干酪中环境因子与微生物之间的关系

分析

为明确驱动微生物群落变化的影响因素，参

考 作 者 所 在 课 题 组 前 期 发 表 的 理 化 性 质 数

据［15，17］，对牦牛乳硬质干酪中相对丰度排名前十

的属水平微生物与 aw、pH、FAA 质量分数、氯化钠

添加质量分数、TN 质量分数进行了 Spearman相关

性分析，结果见图 7。A 组、B 组中 Streptococcus相

对丰度与多数环境因子呈正相关（A 组：r>0.56，P<

0.01；B 组 ：r>0.40，P>0.05），而 C 组 、D 组 中

Streptococcus相对丰度与多数环境因子呈负相关（C

组：r>-0.82，P<0.01；D 组：r>-0.35，P>0.05）。A 组、

B 组中 Lactococcus相对丰度与多数环境因子呈弱

负相关（P>0.05），而 C 组、D 组中 Lactococcus 相对

丰度与多数环境因子呈强正相关（C 组：r>0.73，

P<0.01；D 组：r>0.64，P<0.01）。

C 组、D 组中 Lactobacillus 相对丰度与多数

环境因子呈强正相关（r>0.82，P<0.01），而 A 组、

B 组 中 仅 呈 弱 正 相 关（P>0.05）。 A 组~D 组 中

n—LDA score。

图 6　牦牛乳硬质干酪中差异微生物分析

Fig. 6　Analysis of differential microorganisms in yak milk 

hard cheese
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Acinetobacter、Pseudomonas 相 对 丰 度 均 与 多 数

环境因子呈强负相关（P<0.01）。 A 组、B 组中

Chryseobacterium 相对丰度与环境因子呈强负相

关（r>-0.71，P<0.05），而 C 组、D 组中其与环境

因子呈弱正相关（P>0.05）。以上关系与大多数

菌属在干酪成熟过程中相对丰度变化规律相

符，其他研究者也证实干酪成熟过程中组分变

化会影响细菌群落演替过程［38］。

3　结论

本研究明确了氯化钠添加量是调控牦牛乳硬

质干酪中微生物群落结构的关键因子，并阐明了氯

化钠添加质量分数（1.0%~2.3%）对干酪中微生物

群落的剂量依赖性调控规律。 Streptococcus 与

Lactococcus 为各处理组的核心优势微生物 ，且

氯 化 钠 添 加 质 量 分 数 的 降 低 可 改 变 干 酪 中

Streptococcus、Lactococcus、Lactobacillus、Weissella、

Escherichia-Shigella、Acinetobacter、Chryseobacterium

以及 Pseudomonas 等多种微生物相对丰度的演变

趋势。在氯化钠添加质量分数为 2.3% 的干酪中，

Lactobacillus、Weissella为特征差异菌属；在氯化钠

添加质量分数为 1.0% 的干酪中 ，Lactococcus、

Pseudomonas、Acinetobacter、Chryseobacterium 等

为特征差异菌属。在氯化钠添加质量分数为

1.3% 的干酪中，Acinetobacter、Chryseobacterium和

Pseudomonas 相 对 丰 度 较 1.0% 时 分 别 降 低 了

73.66%、77.51%、64.48%；当氯化钠添加质量分数

为 1.8% 时，可有效抑制干酪中此类不良微生物增

殖。因此，建议通过优化发酵剂配方、严控原料乳

质量、适度降低氯化钠添加量及引入低盐适配型有

益菌等措施，实现低盐牦牛乳硬质干酪安全性和品

质的协同提升。但是研究中还存在一些不足，如未

**—差异极显著（P<0.01）；*—差异显著（P<0.05）。

图 7　干酪中微生物与环境因子的相关性分析

Fig. 7　Correlation analysis of microbial and physicochemical factors in the cheese
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建立微生物群落变化与干酪风味的定量关联，未量

化干酪中腐败菌与功能菌对其品质的影响。后续

还需结合感官评价、风味组学技术构建微生物-品

质关联模型，筛选低盐适配型有益菌并验证应用效

果，从而不断完善低盐干酪品质调控体系。
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