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摘(要#目的 为探究不同液态奶样品中微生物的菌群组成和其多样性& 方法 采用高通量测序技术对液态奶中细菌

#N= dR)W的$

B

r$

!

区进行测序#研究了四组液态奶样品在门水平和属水平的菌群结构& 结果 四组样品中共有分

类操作单元!KP2d;<0%-;&1;L%-%\038-0<#K18"数目为 ##[ 个#独有的 K18数分别占 #J'"V$N'UJV$U'UNV和

#A'BJV& 在门水平#厚壁菌门和变形菌门是四组液态奶的共有菌门#其中 ! 组样品中厚壁菌门的相对丰度分别为

BU'[V$OB'UV$A"'[V$A['NV#变形菌门的相对丰度分别为 !N'[V$#"'"V$AU'"V$#O'AV%在属水平#! 组液态奶

中的优势菌属分别是芽孢杆菌属$短波单胞菌属%芽孢杆菌属%#&'()*+(),-.*/0和寡养单胞菌属%芽孢杆菌属$微杆

菌属和异常球菌属& 结论 四组样品在门水平的菌群组成基本相似& 属水平上#液态奶中含有的不动杆菌属$芽孢

杆菌属和克雷伯氏菌属属于嗜冷菌#这些菌属可以导致液态奶发生腐败变质等现象& 这为今后探索液态奶中腐败

菌防治措施提供重要依据&
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@A引A言
牛乳因其营养丰富且易被人体吸收而成为人民日

常生活中重要的营养来源) 牛乳中含有丰富的营养物

质%但在挤奶*原料乳的预处理*贮存以及运输等过程

中处理不当会导致奶源中有害微生物的生长和繁殖%

从而造成牛乳中营养物质的破坏%影响原料乳的品质

以及食源性疾病的传播&#'

)

目前%常用于研究乳制品中微生物多样性的方法

主要有常规细菌鉴定技术*免疫学检测技术*基因检测

技术和全基因组测序技术&A'等%传统的检测方法存在

操作复杂%检测灵敏度低的现象&B'

) 与传统方法相比%

高通量测序技术可以高效*准确*全面地分析出不同被

测样品的微生物菌落组成结构%同时可以分析一些不

可培养且丰度低的微生物&!'

) 基于此%本文采用高通

量测序技术) 目前%#N= dS)W测序技术已成为研究微

生物菌群结构及其多样性的重要方式&!rU'

) 张敏&BB'等

采用 #N= dS)W高通量测序方法比较了新疆西北部地

区乳制品中微生物的多样性%通过对新疆 A 个地区的 O

种乳制品进行高通量测序分析发现%O 种乳制品在门水

平的优势菌门是厚壁菌门和变形菌门%而酸奶和原奶

中的丰度不同%属水平上的差异较大) 同时还发现不

同动物来源的原奶和酸奶的微生物多样性也存在着显

著的差异) 姚宇秀&B'等采用 #N= dS)W高通量测序技

术对原料乳及其采集过程中的相关设备以及奶牛的不

同部位进行样本的分析%结果发现%输入管路外侧和盛

装原料奶的空贮罐中有金黄色葡萄球菌的存在) 布仁

其其格&['等通过 #N= dR)W基因序列对酸马奶传统发

酵过程中细菌群落结构演替变化%结果表明%在发酵初

期细菌多样性最高%且在 OA ,时细菌丰度最高%门水平

的优势菌门为厚壁菌门和变形菌门%属水平的优势细

菌属为乳杆菌属)

本研究的目的是利用高通量测序方法对重庆地区

的不同液态奶的细菌菌群结构和组成进行分析比较%

以期探索液态奶中的腐败菌%实现对液态奶中有害菌

的防治%从而实现提高液态奶的品质)

BA材料与方法
BC@A材料与仪器

液态奶%重庆市天友乳液股份有限公司的 !个牧场无

菌生理盐水%北京陆桥技术股份有限公司(植物基因组

S)W提取试剂盒"1=T#"#rA""#%1=H)aZ>(通用引物 #N=%

1=H)aZ>(HrJ

1G

A

o

E0.,rC0?2&0<]G;7<2dG0L"1T""##%

1=H)aZ>(高纯度低电渗琼脂糖"1=*""##%1=H)aZ>(S)W

凝胶回收试剂盒"a>"#"#rA""#%1=H)aZ>(SIA""" S)W

G;dk2d"1=*"##rJ""#%1=H)aZ>)

$H1>ZA +KGTW+1全自动细菌鉴定及药敏分析系

统%法国生物梅里埃公司( QEr5旋涡混合器%常州翔天

实验仪器厂(5=+r##""WArQ生物安全柜%济南鑫贝西生

物技术有限公司(SZr[UrHHW恒温水浴锅%北京市泰和润

仪器有限公司(SirUNiJ"超低温冰柜%浙江捷盛制冷科

技有限公司(TS#""W高压灭菌锅%致微"厦门#仪器有限

公司( SETr[AOA电热恒温培养箱%上海一恒科学仪器有

限公司(高通量测序仪H&&6\0-;E072/ AJ""%美国因美纳

公司(离心机I2.2-? G03d%#O%赛默飞世尔(电泳槽 *̀SC%

北京君意东方电泳设备有限公司(T+R仪 AOA" <,2d\;&

3]3&2d%美国应用生物系统公司(电泳仪 *̀B""+%北京君

意东方电泳设备有限公司(水浴锅SCSrO""%北京中兴伟

业(凝胶成像仪 *̀"!=rB+%北京君意东方电泳设备有限

公司(板式离心机IJJ"%32-32湘仪)

BCBA方法
A'A'#(样品采集

采集来自天友乳业重庆周边 ! 个不同牧场的原料

乳"=;\P&2#*=;\P&2A*=;\P&2B*=;\P&2!#) 所有的样

品经无菌容器密封好后放入车载冰箱运回实验室%样

品保存在rU"l超低温冰箱%待试验)

A'A'A(S)W的提取$扩增和测序
取 !" \I原料乳样本%N """ dX\0- 下 ! l离心

A" \0-%用灭菌脱脂棉去掉乳脂层%弃去上清液%加入无

菌生理盐水至 #" \I%#" """ dX\0- 高速冷冻离心 #"

\0-%用 # \I蔗糖缓冲液冲洗两次%后悬浮 !""

!

I蔗糖

缓冲液及 A8变溶菌素和 U""

!

.溶菌酶%BO l培养 #

,) 选用 U"NR" J.raaW+1W+E$aaa1i1+1WW1rB.#

和 BBUC"J.rW+1++1W+aaaWaa+Wa+WarB.#对细菌

#N= dR)W$

B

r$

!

区进行T+R扩增)

T+R反应体系为!#A'J

!

IHrJ

1G

A

o

E0.,rC0?2&0<]G;7<2d

G0L%#

!

I#" \\%&XITd0\2dW%#

!

I#" \\%&XITd0\2d5%加

入模板 S)W%补 ??E

A

K至 AJ

!

I) 用琼脂糖凝胶电泳

检测%利用凝胶回收试剂盒切胶回收T+R产物)

T+R扩增程序为![U l预变性 A \0-(循环数"AJn

BJ次#

o

"[J l变性 #" 7%!JnNU l退火 #"n#J 7%OA l

N#
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延伸 Jn#J 7#(OA l终延伸 #nJ \0-(! l冷却)

使用H&&6\0-;E072/ AJ""测序%由北京擎科生物科

技有限公司重庆分公司完成)

BCFA数据处理
基于H&&6\0-;E072/ AJ"" 测序平台%使用 C&;7, 软

件对每个样品的T>R2;?7进行拼接%得到的序列即为

原始序列%再通过1d0\\%\;<03软件对原始序列进行优

化处理%得到较高质量的优化序列%最后通过 8+EHG>

软件鉴定并去除嵌合体序列%得到最终的有效序列)

FA结果与分析
FC@A测序数据统计及结果分析

为了获得准确*高质量的生物信息分析结果%通过测

序获得的原始数据需要进行优化处理&#"'

) 如表 #所示)

表 @A样品测序数据统计

6$=/"@AK$8,/"#"[Q")&-)J 7$*$ #*$*-#*-&#

样品
T>R2;?7

X条

原始序列

数X条

优化序列

数X条

有效序列

数X条

平均序列

长度XDP

# !U "!J !O B## !J OOU !A O#A !AN

A U" #!U OU OUU ON "J" O# A#U !AO

B ![ JNB !U JA[ !N U"N B[ NO[ !A#

! N[ !AJ NO [!U NJ #U! JU NJ# !AB

合计 A! O#U# A!A JON ABB U#U A#A AN" # N[O

从表 #中可以看出%!个样品总计测得原始序列条

数为 A!A JON条%将低质量的序列过滤后得到的优化序

列数总计 ABB U#U 条%再将上述序列进行冗余处理%最

终得到的有效序列数为 A#A AN"条)

图 # 为有效序列的长度分布图%从图 # 中可以看

出%大部分的序列均分布在 !""n!J" DP 之间%且 !B"n

!!" DP之间的序列最多) 从序列长度的分布可以看

出%与 #N= dS)W$Br$!区序列长度大致吻合&##'

)

!""

!"

!

"#!

"#"!

"

$
%

!

"

#

$

!

#

$

!

"

#

%

!

#

%

!

"

#

&

!

#

&

!

"

#

'

!

#

'

!

"

#

(

!

#

(

!

"

)

!

!

)

!

!

"

)

*

!

)

*

!

"

)

+

!

)

+

!

"

)

#

!

)

#

!

"

)

)

!

)

)

!

"

)

$

!

)

$

!

"

)

%

!

)

%

!

"

)

&

!

)

&

!

"

)

'

!

)

'

!

"

)

(

!

)

(

!

"

$

!

!

&',-.

/*!

#

图 @A有效序列长度分布

I-JC@AH-#*%-=Q*-()(.".."&*-9"#"[Q")&"/")J*'

从样本中随机抽取一定数量的序列后%对获得的

序列所代表的物种数目进行统计%以物种数目和序列

数构建的一条曲线为样本的稀释曲线&#A'

) 稀释曲线可

以验证测序数据量是否可以反映样品中的物种多样

性%并间接反映样品的测序深度和物种的丰富度&#A

F

#B'

)

若在一定范围内%随着序列数的增加%曲线表现出急剧

上升的趋势则反映样本中仍有大量物种被发现(当稀

释曲线趋于平缓则表示样本量足够充分&#!'

) 图 A";#

是样品中稀释曲线图%从该图中可以看出%随着样本序

列数的增加%每个样品中 K18数目增加%当 K18数目

到达一定数量后%曲线趋于平缓%这表明实验中所得序

列数基本可以反映出每组样品中的菌群结构) 同时%

可以看出 =;\P&2! 中 K18数目最多%=;\P&2# 次之%

=;\P&2A和 =;\P&2B中K18数目相对较少)

香农指数曲线可以体现出各样品在不同测序数量

时样本中微生物多样性的指数%随着样本序列数的增

加%曲线呈上升趋势&B"'

(当曲线趋于平坦时%说明测序

数据量足够大%K18种类不会在随着序列量的增长而

增长&B#'

) 图 A"D#是样品中香农指数曲线%从该图中可

以看出%随着测序样本数量的增加曲线趋于平缓%这说

明本研究的测序深度是可以满足分析要求&#J'
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图 BA样品的稀释曲线和香农指数曲线
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FCBA样品:6P统计分析
一般情况下%将相似性高于 [OV的不同 #N= dS)W

序列定义为一个K18%每一个 K18通常被视为一个微

生物物种&BA'

) 图 B展示了不同样品的K18数) 从图 B

中可以看出%各样品的 K18数相差不大%均在 O"nUJ

个之间%=;\P&2#n=;\P&2!各样品中 K18个数分别为

U"%OB%O[%U#(四个样本中总共的K18数目为 ##[个)
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"
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图 FA样品中:6P数目的分布图

I-JCFAH-#*%-=Q*-()(.*'")Q8="%(.:6P#-)

7-.."%")*#$8,/"#

$2--图体现了不同样品之间微生物群落的相似性

和差异性&!'

%如图 ! 所示) 从图 ! 中可以看出%! 个样

品中共有 K18数目为 !B 个%每个样品特有的 K18个

数分别为!#A%J%O%#"%分别占各样本中 K18数量的

#JV*N'UJV*U'UNV和 #A'BJV(=;\P&2# 与 =;\P&2A*

=;\P&2#与 =;\P&2B*=;\P&2A与 =;\P&2!*=;\P&2B与

=;\P&2!样品之间共有%且其余样品不具有的 K18数

目较少%分别为 A%B%A%B) 因此%可以看出各样品之间

微生物群落没有显著的差异性)
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图 MA样品中:6P数目的R"))图

I-JCMAR"))7-$J%$8(.*'")Q8="%(.:6P#-)

7-.."%")*#$8,/"#

FCFA样品间
!

多样性的分析
#

多样性分析体现了单个样品内部物种的丰富度

和多样性&#N'

%通常可以通过 W+>指数*+,;%# 指数*

=0\P7%- 指数以及 =,;--%- 指数等反映&#O%#U'

) 其中%

W+>指数和 +,;%# 指数用来反映微生物群落的丰富

度&#U'

%W+>指数和+,;%# 指数越大表示样品中微生物

群落的丰富度越大&BA'

(=,;--%- 指数和 =0\P7%- 指数都

是用来反映微生物群落的多样性&B"'

%微生物群落的多

样性与 =,;--%- 指数呈正相关%与 =0\P7%- 指数呈负

相关&B#'

)

对不同样本在 [OV一致性阈值下的
#

多样性指数

进行统计和分析&!%#[

F

A"'

%结果见表 A) 从表 A 中可以看

出%所有样品的覆盖率"+%92d;.2#均大于 "'[[%说明本

次研究所建立的数据库可信度较高%数据的真实性较

好%能够有效地反映样品中微生物菌群的多样性)

=;\P&2A 样品中 W+>指数和 +,;%# 指数最高%表明该

样品中菌群的丰富度较高(而 =;\P&2B 中 W+>指数和

+,;%#指数最低%说明该样品中菌群的丰富度较低) 同

时%=;\P&2!样品中其 =0\P7%-指数最小%=,;--%- 指数

最大说明该样品中菌群的多样性最大(=;\P&2# 次之%

=;\P&2A样品中菌群的多样性最低)

表 BA样品间
!

多样性指数统计

6$=/"BAK*$*-#*-&#(.

!

7-9"%#-*0 -)7"; $8()J #$8,/"#

样品编号 K18 W+> +,;%# =0\P7%- =,;--%- +%92d;.2

# U" #"O'["O " U['"NN O "'AB" O #'U#U # "'[[[ O

A OB ##B'U#! O #"#'UOJ " "'JA[ ! #'AJ! # "'[[[ J

B O[ U['[[" O UO'OJ" " "'BJ# U #'B"" N "'[[[ U

! U# [A'JOU J ["'J!J J "'#NJ ! A'#AB [ "'[[[ N

FCMA液态奶样品间基于门水平的菌群结构分析
图 J是液态奶各样品中基于门水平的菌群结构分

布比例图) 从图中可以看出%液态奶样品中的 #" 个细

菌门被鉴定出%分别是异常球菌r栖热菌门"1-*2')'))/34

%5-.0/3#* 厚壁菌门 " 6*.0*)/,-3#* 硝化螺旋菌门

"7*,.'38*.(-#*变形菌门 "9.',-'+(),-.*(#*蓝藻细菌门

"#:(2'+(),-.*(#*拟杆菌门";(),-.'*<-,-3#*放线细菌门

"=),*2'+(),-.*(#*9(,-3)*+(),-.*(*绿弯菌门"#5&'.'>&-?*#

和@83*&'2+(),-.(-',() 从图 J中可以看出各样品之间的

优势菌门基本相同%但相对丰度差异较大) =;\P&2#中

的主要菌群是厚壁菌门*变形菌门和拟杆菌门分别占

BU'[V*!N'[V和 #!'"V(=;\P&2A 中的主要菌群是厚

壁菌门*变形菌门和放线细菌门分别占 OB'UV*#"'"V

和 #B'#V(=;\P&2B中的主要菌群是厚壁菌门*变形菌

门和拟杆菌门分别占 A"'[V*AU'"V和 J"'#V(=;\P&2

!中的主要菌群是放线细菌门*厚壁菌门和异常球菌r

栖热菌门分别占 B"'"V*A['NV和 AA'UV)

U#
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图 EA基于门水平各样品的菌群结构分析

I-JCEA<)$/0#-#(../(%$ #*%Q&*Q%"(."$&'#$8,/"

=$#"7(),'0/Q8/"9"/

由此可见%每组液态奶中门水平的菌群结构差异

性不大%厚壁菌门和变形菌门是四组液态奶的共有菌

门%这与张敏等&BB'的研究中乳制品的菌群结论相同)

物种丰度聚类热图分析是通过颜色变化与相似程

度来反应二维矩阵或表格中的数据信息%并呈现出群

落物种的组成信息%表明了液态奶不同样品间不同细

菌门的相对丰度及细菌组成的差异性和样品间的相似

性&#"'

) 采用物种丰度聚类热图分析液态奶样品中含量

前 #"个菌门和 !个样品之间的交互关系%见图 N)
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图 TA基于门水平各样品的物种丰度聚类热图

I-JCTAK,"&-"#$=Q)7$)&"&/Q#*"%-)J '"$*8$,.(%

"$&'#$8,/"$*,'0/Q8/"9"/

从图 N 中可知%不同样品间门水平具有一定的丰

度%且各样品的菌群组成具有一定的差异性和相似性)

同时%根据丰度聚类热图可以看出样品间门水平的聚

类关系%即 ! 组样品均聚在一起%说明四组样品间的丰

度相似%其中 =;\P&2A 和 =;\P&2! 的相似度较高些%

=;\P&2#与其余三组在门水平上的相似度较低)

FCEA液态奶样品间基于属水平的菌群结构分析
图 O是液态奶各样品中基于属水平的聚类树柱状

图) 从图中可以看出%液态奶中的 #"个菌属信息被鉴定

出%分别是A&*B*+(),-.*克雷伯氏菌属"C&-+3*-&&(#*微小杆

菌属"@?*D/'+(),-.*/0#*不动杆菌属"=)*2-,'+(),-.#*异常

球 菌 属 " 1-*2')'))/3# 以 及 短 波 单 胞 菌 属

";.-B/20<*0'2(3#%寡养单胞菌属"!,-2',.'852'0'2(3#*

微杆菌属"E*).'+(),-.*/0#*#&'()*+(),-.*/0*芽孢杆菌属

";()*&&/3#和其他未分类菌)
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图 OA基于属水平各样品的聚类树柱状图

I-JCOAU/Q#*"%*%""'-#*(J%$8(."$&'#$8,/"=$#"7

()J")Q#/"9"/

各样品在属水平上优势菌属分别是!=;\P&2#中的

优势菌属是厚壁菌门的芽孢杆菌属"占 BJ'[V#及变形

菌门的短波单胞菌属"占 AN'AV#(=;\P&2A 中的优势

菌属是厚壁菌门的芽孢杆菌属"占 OB'OV#(=;\P&2B

中的优势均属是拟杆菌门的 #&'()*+(),-.*/0"占

!['[V#*变形菌门的寡养单胞菌属 "占 AO'NV#(

=;\P&2!中的优势菌属是厚壁菌门的芽孢杆菌属"占

A['AV#和微杆菌属"占 AU'BV#*异常球菌r栖热菌门

的异常球菌属 "占 AA'UV#) 从图 O 中可以看出%

=;\P&2# 和 =;\P&2! 的细菌群落均匀性相对较高%

=;\P&2A的细菌群落组成高度集中在芽孢杆菌属中)

根据已有的研究报道表明%不动杆菌属*芽孢杆菌

属及克雷伯氏菌属属于嗜冷菌&A#rA!'

) 嗜冷菌在低温存

储过程中%其依旧能够繁殖并能够产生影响原料乳品

质的腐败酶!蛋白酶和脂肪酶等%破坏原料乳中的营养

物质%影响原料乳的品质&A#%AJrAU'

) 研究表明!生鲜乳本

身不存在大量的嗜冷菌%其主要来源于生产环节的污

染%导致原料乳在运送过程中出现大量嗜冷菌繁殖从

而导致原料乳的品质遭到破坏&AA%A['

)

MA结论
本实验通过 #N= dR)W基因的高通量测序技术对

来自 !个牧场液态奶的细菌群落结构进行研究) 通过

对比发现%在门水平上%! 组液态奶的菌群结构基本相

似%但相对丰度差异较大%! 组液态奶的优势菌门主要

[#
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是厚壁菌门和变形菌门) 在属水平上%! 组液态奶的优

势菌属和相对丰度都不相同%存在显著差异) 同时%还

发现属水平上芽孢杆菌属*不动杆菌属属于嗜冷菌%在

液态奶的贮存中容易分解其中的蛋白质*脂肪或碳水

化合物%从而导致液态奶出现腐败变质等现象) 这为

后续对探索液态奶中腐败菌的来源及防控提供了有力

的研究依据)
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ẀK 6̀rL06c+E>) 6̀;-ca8KT20rP20c2<;&MH&&6\0-;

G0=2/ ,0.,r<,d%6.,P6<72/62-30-.<23,-%&%.]<%7<6?]<,2

D;3<2d0;&?092d70<];-? <,2?07<d0D6<0%- %eP;<,%.2-03D;3<2d0;0-

d;j\0&k ;-? <,22-90d%-\2-<f*gM+,0-272*%6d-;&%eC%%?

=302-32cA"#[c#[:#@hA![$AJ!M

f!g(赵睿c邵长春c高世功c等M高通量测序分析不同腌腊肉

制品细菌多样性f*gM食品科学cA"A"c!#:A"@h["$[NM

bEWKR60c=EWK+,;-.r3,6-caWK=,0r.%-.c2<;&ME0.,r

<,d%6.,P6<72/62-30-. ;-;&]707 %eD;3<2d0;&?092d70<] 0-

?0ee2d2-<36d2? \2;<Pd%?63<7f*gMC%%? =302-32cA"A"c!#

:A"@h["$[NM

fJg(+WTKRW=K*acIW85>R+IciWI1>R= i Wc2<;&M

a&%D;&P;<<2d-7%e#N= dR)W?092d70<];<;?2P<, %e\0&&0%-7%e

72/62-327P2d 7;\P&2f*gM Td%322?0-.7%e<,2 );<0%-;&

W3;?2\]%e=302-327%e<,28-0<2? =<;<27%eW\2d03;cA"##c

#"U:=#@h!J#N$!JAAM

fNg( K̀8==>C)c=E>HZ + =c ZR8GEKIb I Rc 2<;&M

+%\P;d07%- %e7P23027d03,-27727<0\;<27%D<;0-2? 670-.-2;d&]

3%\P&2<2ed;.\2-<7;-? 70\6&;<2? P]d%72/62-30-.r.2-2d;<2?

ed;.\2-<70- #N= dR)W.2-2rD;72? 2-90d%-\2-<;&76d92]7Mf*gM

WPP&02? 4>-90d%-\2-<;&G03d%D0%&%.]cA""[cOJ:#N@hJAAOM

fOg(5>IIW*GSc 5WK c̀ aIKKR a 5c 2<;&M E0.,

<,d%6.,P6<72/62-30-.\2<,%?7;-? ;-;&]707e%d\03d%D0%\2

d272;d3,f*gM*%6d-;&%eG03d%D0%&%.03;&G2<,%?7cA"#Bc[J

:B@h!"#$!#!M

fUg(QHWKE8WTcC8a8W)aQcQ8>G>H)c2<;&MH&&6\0-;

72/62-30-.;PPd%;3, <%3,;d;3<2d0̂2<,0;\0-2\2<;D%&07\

d2&;<2? D;3<2d0;;-? <,20\P;3<7%e<,0;\0-276PP&2\2-<;<0%-

%- d6\0-;&\03d%D0%<;0- ?;0d]3%j7e2? ,0.,r.d;0- ?02<7f*gM

Cd%-<02d70- G03d%D0%&%.]cA"#Oc"#U#UM

f[g(布仁其其格c高雅罕c任秀娟c等M不同发酵时期酸马奶细

菌群落结构f*gM食品科学cA"#NcBO:##@h#"U$##BM

58 R2-/0/0.2caWK ;̀r,;-cR>) Q06rY6;-c2<;&M1,2

D;3<2d0;&3%\\6-0<]7<d63<6d2%ek2e0d?6d0-.?0ee2d2-<e2dr

\2-<;<0%- P2d0%?7f*gMC%%? =302-32cA"#NcBO:##@h#"U$##BM

f#"g关统伟c向慧平c王鹏昊c等M基于高通量测序的郫县豆瓣

不同发酵期细菌群落结构及其动态演替f*gM食品科学c

A"#UcB[:!@h#"N$###M

a8W)1%-.rj20cQHW)aE60rP0-.ciW)aT2-.r,;%c2<;&M

5;3<2d0;&3%\\6-0<]7<d63<6d2;-? 0<7?]-;\0376332770%- 0-

?0ee2d2-<e2d\2-<;<0%- 7<;.27%eT0L0;- S%6D;- D;72? %- ,0.,r

<,d%6.,P6<72/62-30-.f*gMC%%? =302-32cA"#UcB[ :!@h

#"N$###M

f##g刘蓬蓬c陈江宁c孟莉c等M基于H&&6\0-;G0=2/高通量测序

分析黄芪内生细菌多样性f*gM中草药cA"#Uc![:##@hNM

IH8T2-.rP2-.c+E>)*0;-.r-0-.cG>)aI0c2<;&MW-;&]707

%e2-?%P,]<03D;3<2d0;&?092d70<]0- W7<d;.;&67D;72? %-

H&&6\0-; G0=2/ ,0.,r<,d%6.,P6< 72/62-30-.f*gM +,0-272

E2dD;&G2?030-2cA"#Uc![:##@hNM

f#AgiW)a c̀=E>)aECcE> c̀2<;&M+%\P;d07%- %e<,2

&292&7%eD;3<2d0;&?092d70<]0- ed27,j;<2dc0-<2d<0?;&j2<&;-?c

;-? \;d0-272?0\2-<7D]670-.\0&&0%-7%e0&&6\0-;<;.7Mf*gM

WPP&02? 4>-90d%-\2-<;&G03d%D0%&%.]cA"#AcOU:AB@hUAN!M

f#Bg贾丽艳c荆旭c田宇敏c等M传统清香型白酒发酵过程中细

菌群落结构及其动态演替f*gM中国食品学报cA"A"cA"

:A@h#[N$A"!M

*HW I0r];-c*H)a Q6c1HW) 6̀r\0-c2<;&M5;3<2d0;&

3%\\6-0<]7<d63<6d2;-? 0<7?]-;\0376332770%- ?6d0-.<,2

e2d\2-<;<0%- %e<d;?0<0%-;&ed;.d;-<&0/6%df*gM+,0-272*%6d-;&

%eC%%? =302-32cA"A"cA":A@h#[N$A"!M

f#!gI8)S5>RaS=c̀ K8R=1K)>=cGH>+bZKi=ZHTc2<;&M

Td;3<03;&0--%9;<0%-7e%d,0.,r<,d%6.,P6<;\P&03%- 72/62-30-.

f*gM);<6d2G2<,%?7cA"#Bc#":#"@h[[[M

f#Jg沈馨c王艳c代凯文c等M基于G072/高通量测序技术的辣

椒酱核心细菌类群研究f*gM食品研究与开发cA"#UcB[

:#"@h#J[$#NJM

=E>)Q0-ciW)a ;̀-cSWHZ;0rj2-c2<;&MR272;d3, %-

<,23%d2D;3<2d0;&.d%6P %e3,0&07;632D;72? %- G072/ ,0.,r

<,d%6.,P6<72/62-30-. <23,-%&%.]f*gMC%%? R272;d3, ;-?

S292&%P\2-<cA"#UcB[:#"@h#J[$#NJM

f#Ng韩国强c孙协平c吴鹏飞c等M基于高通量测序分析复配小

曲白酒发酵过程中微生物群落结构及多样性f*gM食品科

学cA"A#:#U@hU"$UJM

EW)a6%r/0;-.c=8)Q02rP0-.ci8T2-.re20c2<;&ME0.,

<,d%6.,P6<72/62-30-.rD;72? ;-;&]707%e\03d%D0;&3%\\6-0<]

7<d63<6d2;-? ?092d70<]?6d0-.D;0Y06 e2d\2-<;<0%- j0<, \0L2?r

"A



第 #期 屠大伟#等$基于高通量测序的液态奶中微生物多样性研究

7<d;0- L0;%/6f*gMC%%? =302-32cA"A#:#U@hU"$UJM

f#Og贾丽艳c荆旭c田宇敏c等M传统清香型白酒发酵过程中

细菌群落结构及其动态演替f*gM中国食品学报cA"A"cA"

:A@h[M

*HW I0r];-c*H)a Q6c1HW) 6̀r\0-c2<;&M5;3<2d0;&

3%\\6-0<]7<d63<6d2;-? 0<7?]-;\0376332770%- ?6d0-.<,2

e2d\2-<;<0%- %e<d;?0<0%-;&ed;.d;-<&0/6%df*gM+,0-272*%6d-;&

%eC%%? =302-32cA"A"cA":A@h[M

f#Ug王馨蕊c史巧c刘毕琴c等M诺邓火腿加工过程中细菌群

落的动态变化f*gM食品工业科技cA"A#:A@hUB$U[M

iW)aQ0-rd60c=EHs0;%cIH8 50r/0-c2<;&M5;3<2d0;&

?]-;\037?6d0-.<,2Pd%32770-.%e)6%?2-.?d]r36d2? ,;\

f*gM=302-32;-? 123,-%&%.]%eC%%? H-?67<d]cA"A#:A@hUB$

U[M

f#[g彭玉娇c崔学宇c覃礼蒙c等M不同地区沙田柚果园土壤

细菌群落结构和多样性分析f*gM四川农业大学学报c

A"A"cBU:N@h[M

T>)a 6̀rY0;%c+8HQ62r]6csH)I0r\2-.c2<;&MW-;&]707

%- 7%0&D;3<2d0;&3%\\6-0<];-? ?092d70<]%e7,;<0;- P%\2&%

%d3,;d?70- ?0ee2d2-<d2.0%-7f*gM*%6d-;&%e=03,6;- W.d036&r

<6d;&8-092d70<]cA"A"cBU:N@h[M

fA"gIH5c bEW)a Qc a8K Cc 2<;&M +,;d;3<2d0̂;<0%- %e

<2<d;3]3&0-2d2707<;-<D;3<2d0;&3%\\6-0<]0- 7;&0-2;3<09;<2?

7&6?.2670-.D;<3, 7<d2770-36D;<0%- j0<, ,0.,r<,d%6.,P6<

72/62-30-.;-;&]707f*gMi;<2dR272;d3,cA"#Bc!O :#B@h

!A"O$!A#NM

fA#g张树飞c薛玉玲c崔癑c等M牛乳中嗜冷菌及其耐热酶研究

进展f*gM中国乳品工业cA"A"c!U:##@hJM

bEW)a=,6re20cQ8> 6̀r&0-.c+8H̀ 62c2<;&M1,2d272;d3,

Pd%.d277%eP7]3,d%<d%P,03D;3<2d0;;-? ,2;<rd2707<;-<2- ]̂\27

0- \0&kf*gM+,0-;S;0d]H-?67<d]cA"A"c!U:##@hJM

fAAg韩秋红c李琴c李凯锋M嗜冷菌对乳制品加工及贮存的影

响和控制措施f*gM现代食品cA"#U:#@hOB$OJM

EW) s06r,%-.cIHs0-cIHZ;0re2-.M1,20-e&62-32%e

P7]3,d%<d%P,03D;3<2d0;%- <,2Pd%32770-.;-? 7<%d;.2%e?;0d]

Pd%?63<7;-? 0<73%-<d%&\2;76d27f*gMG%?2d- C%%?cA"#U

:#@hOB$OJM

fABg马乙茹M嗜冷菌导致乳制品腐败的相关探究f*gM食品安全

导刊cA"#Uc#A:#A@h#!"M

GW 0̀rd6MT7]3,d%P,0&03D;3<2d0;3;672?;0d]Pd%?63<7P%0&;.2

d2&;<2? d272;d3,f*gMC%%? =;e2<]a60?2cA"#Uc#A:#A@h#!"M

fA!g谢芳c彭开屏c梁辛c等M高通量测序技术在生乳微生物多

样性中的研究进展f*gM轻工科技cA"AAcBN:N@h#!$#OM

QH>C;-.cT>)a Z;0rP0-.cIHW)a Q0-c2<;&MR272;d3,

Pd%.d277%e,0.,r<,d%6.,P6<72/62-30-.<23,-%&%.]0- \0&kr

Pd%?630-.\03d%D0;&?092d70<]f*gMI0.,<H-?67<d]=302-32;-?

123,-%&%.]cA"AAcBN:N@h#!$#OM

fAJg5WaIH)H>R>Cc1W)a8̀ ac=WIaWSKRIc2<;&M=2dA

ed%\72dd;<0;&0/62e;302-7IJBh;-2j,2;<7<;D&2Pd%<2;72;D&2

<% ?27<;D0&0̂2 8E1 \0&k ?6d0-. 0<7 7<%d;.2f*gM C%%?

+,2\07<d]cA"#OcAA[h#"!$##"M

fANgIH)W)ciW)a 8̀>bE8c̀ K8+E8)TH)ac2<;&M$;d0;<0%-

0- d;j\0&k \03d%D0%<;<,d%6.,%6<#A \%-<,7;-? <,20\P;3<%e

j2;<,2d3%-?0<0%-7f*gM=302-<0e03R2P%d<7cA"#UcUhABO#M

fAOg+WTKSHCKaIHK>c$HSWIWG +cIHGW*W=c2<;&M

I0P%&]<03;-? Pd%<2%&]<03;3<090<]%eP726?%\%-;77PPM07%&;<2?

?6d0-.\0&k0-.;-? 7<%d;.2%ed2ed0.2d;<2? d;j \0&kf*gM

*%6d-;&%eS;0d]2-32cA"#Nc[[:O@hJA#!$JAABM

fAUgQH)IcG>)a bcbEW)a Ic2<;&M1,2?092d70<];-?

Pd%<2%&]<03Pd%P2d<027%eP7]3,d%<d%P,03D;3<2d0;0-d;j3%j7y

\0&k ed%\)%d<, +,0-;r=302-32S0d23<f*gMH-<2d-;<0%-;&S;0d]

*%6d-;&cA"#OcNNhB!$!#M

fA[g李建洲c赵艳坤c王富兰c等M新疆乌昌地区与喀什地区规

模化牛场嗜冷菌分离鉴定及污染源分析f*gM中国畜牧兽

医cA"A"c!O:J@h#![U$#J"JM

IH*0;-r̂,%6c bEWK ;̀-rk6-c iW)a C6r&;-c 2<;&M

H7%&;<0%-c 0?2-<0e03;<0%- ;-? P%&&6<0%- 7%6d32 ;-;&]707%e

P7]3,d%P,0&03D;3<2d0;%- &;d.2r73;&23;<<&2e;d\70- i63,;-.

;-? Z;7,.;dc Q0-Y0;-.f*gM+,0-;W-0\;&E67D;-?d];-?

$2<2d0-;d]G2?030-2cA"A"c!O:J@h#![U$#J"JM

fB"g秦宇蒙c周笑犁c管庆林c等M基于高通量测序分析番茄自

然发酵过程中的真菌多样性f*gM福建农业学报cA"A#cBN

:[@h###"$###UM

sH) 6̀r\2-.cbEWK8 Q0;%r&0ca8W) s0-.r&0-c2<;&M

C6-.;&?092d70<]0- -;<6d;&<%\;<%e2d\2-<;<0%- ;77,%j- D]

,0.,r<,d%6.,P6<72/62-30-.f*gMC6Y0;- *%6d-;&%eW.d036&<6d;&

=302-327cA"A#cBN:[@h###"$###UM
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