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摘　要：传统发酵食品是通过微生物发酵产生各种各样的功能酶和丰富风味物质的食品。发酵食品的生产过程不断

富集丰富的酶资源，如何对这些功能酶体系进行系统和科学的研究是当前的研究热点。本文整理了传统分离培养

对发酵食品中功能酶的研究，发现该方法能研究其中关键功能酶的酶活。重点整理了近年来基于 16S rRNA和

ITS测序的 PICRUSt分析、宏基因组、宏转录组和宏蛋白组等高通量技术对发酵食品功能酶的研究，发现单一高

通量技术相对传统筛选培养技术能获取更多的功能酶信息、解析复杂的酶代谢通路及识别活跃的功能酶。还整理

了多种高通量技术组合对功能酶的研究，发现不同手段获取的信息能更深入全面地解析食品的发酵过程。也发现

有研究者在高通量技术分析基础上，通过异源表达进行传统食品的具体功能酶的研究。本文全面总结了各种传统

发酵食品中功能酶系的研究结果和方法近况，旨在为传统发酵食品的功能酶研究与应用提供技术参考。
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Abstract：Traditional fermented foods could produce a variety of functional enzymes and plenty of flavor compounds thro-
ugh microbial fermentation. The production process of fermented foods would be constantly enriched with abundant enzym-
es, and it is the current hotspot to study these functional enzymes systematically and scientifically. In this study, the trad-
itional isolation and culture of functional enzymes from fermented food are analyzed, and it can identify the enzyme activity
of  key  functional  enzymes.  Furthermore,  this  work  summarizes  the  recent  research  on  functional  enzymes  in  fermented
foods by high-throughput technologies, such as PICRUSt analysis based on 16S rRNA and ITS sequencing, metagenome,
metatranscriptome and metaproteome. It is found that, compared to analysis by traditional isolation and culture, single high-
throughput technology can obtain more functional enzymes information, analyze complex metabolic pathways and identify
active  functional  enzymes.  The  research  on  functional  enzymes  by  combinations  of  high-throughput  technologies  is  also
reviewed,  and it  is  found that  combination of  different  methods can obtain more information to  analyze the fermentation
process of traditional food comprehensively and deeply. It is also found that, based on analysis of high-throughput techn-
ology, some researchers have analyzed the specific functional enzymes in traditional foods by heterologous expression. This  
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study  comprehensively  summarizes  results  and  methods  of  functional  enzymes  in  various  traditional  fermented  foods,
aiming  to  provide  technical  foundation  for  the  research  and  application  of  functional  enzymes  in  traditional  fermented
foods.

Key  words： traditional  fermented  foods； functional  enzymes； traditional  isolation  and  cultivation；high-throughput  sequ-

encing technology

人类利用发酵技术对食品进行保藏和加工的历

史记载数不胜数，发酵工艺和饮食文化也因为自然环

境、地理位置和风俗文化而有所异同。传统发酵食

品如白酒、酱油、泡菜等深受大众喜爱，在众人的饮

食习惯中占有重要地位[1−2]。这些传统发酵食品的制

作与微生物各种代谢途径和复杂的酶催化有着密切

的联系，赋予了发酵食品各式各样独特的风味特点。

不同的发酵食品中的微生物群落组成不同，其产生的

功能酶系也不同。早期，研究者一般通过分离粗酶的

方式去研究传统食品发酵过程中的功能酶系，确认了

它们的重要贡献。如曲霉的蛋白酶和糖化酶在发酵

过程中直接影响着酱油品质[3−4]；酵母菌产生系列脂

酶等酶系促进白酒特殊风味物质的产生[5]。然而这

种方法研究能获得的信息有限。随着高通量测序技

术的快速发展，人们获得了更多关于发酵食品中的核

心微生物菌落构成，初步解析群体微生物在发酵过程

中的关键的代谢通路和功能酶系，为传统发酵食品风

味物质的合成和代谢提供理论依据。目前，常见功能

酶系研究的高通量检测手段包括 16S rRNA扩增子

分析、宏基因组、宏转录组和宏蛋白质组分析，为深

入解析发酵食品的潜在分子机制提供重要技术支

持[6]。本文总结回顾了近年来传统研究方法和高通

量测序技术对传统发酵食品中功能酶系的预测和分

析应用研究，为提升发酵食品工艺和产品品质奠定

基础。 

1　传统研究方法 

1.1　粗酶液分析法

在食品发酵过程中微生物通过产生大量功能

酶，催化了一系列复杂风味化合物的产生。早期，研

究者直接通过生化方法分离获得发酵过程中产生的

粗酶液，并研究了其中一大类酶的酶学性质。孙冰玉

等[7] 通过研究不同发酵时间的发酵腐乳的粗酶液的

酶活，在发酵前期腐乳坯阶段蛋白酶中的碱性蛋白酶

活力高，在发酵后期成品阶段中性蛋白酶酶活力更

高，而谷氨酰胺酶在前期显著上升而在后期保持恒

定。Tian等[8−9] 用不同提取液获取酱油豆曲中粗酶，

研究了其中的蛋白酶、淀粉酶、氨基肽酶等关键酶

系，结果表明用蒸馏水代替缓冲液提取粗酶的酶活更

简便，且酶活大部分无明显差异，同时，也表明酱油的

鲜味与米曲霉的碳水化合物降解酶的活性呈正相

关。王奕博等[10] 对淡豆豉前发酵过程进行分析发现

中性蛋白酶、纤维素酶活力总体呈上升趋势，碱性蛋

白酶、脂肪酶活力先上升后下降，因此可将蛋白酶、

纤维素酶、脂肪酶的活力变化作为淡豆豉发酵过程

进行控制的酶指标。粗酶液分析能直接、简便、真实

反映发酵食品在发酵过程中产生的功能酶，通过对其

中各种酶类的分析初步评估发酵食品的品质和风

味。但是该方法研究的酶系数量有限，只能分析如蛋

白酶、淀粉酶、脂肪酶等同种功能酶的综合作用，具

体酶功能及代谢参与研究不深入，获取的信息相对

较少。 

1.2　传统分离培养

传统分离培养是指先分离纯化发酵食品中的产

酶菌株，然后解析菌株产生的功能酶系。该方法通常

利用选择培养基筛选能产生功能酶分解特定底物的

微生物，然后对该菌株产生的粗酶进行酶学性质分

析。周婉婷等[11] 从豆豉中筛选出高产蛋白酶活菌

株 B3，确定了 B3菌株中与豆豉发酵关键增鲜脱苦

风味酶相关的功能基因及其编码的蛋白酶和肽酶。

刘学等[12] 从浓香大曲中筛选出 1株产甘露聚糖酶的

嗜热小孢根霉菌 HBFH10，然后克隆这个新型甘露

聚糖酶基因，并在毕赤酵母中异源表达后获得重组

酶 RmMan134。随后用重组酶液处理果浆，提高了

多种果汁的澄清度，证实该甘露聚糖酶在果汁加工中

具有较好的应用前景。

此外，在苹果醋[13]、四川豆瓣酱[14]、清香型大

曲[15] 等其他发酵食品的研究中，大量研究者通过传

统分离培养的方法分离各种产酶微生物，确认了乙醇

脱氢酶、蛋白酶等功能酶系在食品发酵中的重要作

用以及动态变化（详见表 1）。该方法能够从传统的

发酵食品中挖掘到特定的酶系，但对于不可培养的微

生物而言，该方法存在缺陷导致无法获得目的酶基

因。因此，为了更精准解析功能酶的具体作用，以及

分析难以通过微生物纯培养获取的功能酶价值，在研

究中，需要采用一些能直接获得酶基因并进一步进行

酶功能分析的方法。 

2　高通量测序技术 

2.1　基于 16S和 ITS测序进行微生物酶功能预测

PICRUSt全称为 Phylogenetic  Investigation  of

Communities by Reconstruction of Unobserved States，

是最早被开发的基于 16S rRNA基因序列预测微生

物群落和分析微生物功能酶系的方法[29]。该方法将

测序获得的微生物与已公布的物种序列比对，推断微

生物潜在的代谢功能和功能酶系。周亚澳等[30] 基

于 16S测序结果利用 PICRUSt软件对宜昌腊肠中

细菌的基因功能进行预测，并进行 KEGG功能注释，

预测结果表明细菌在碳水化合物代谢、多糖生物合
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成和代谢方面的酶系更为丰富，这些都与乳酸杆菌的

相对丰度显著相关。熊香元等[31] 在米粉发酵过程中

使用 PICRUSt进行了酶基因功能预测，KEGG分析

预测到与糖代谢、脂代谢、氨基酸代谢等与食品风味

形成相关的代谢途径丰度更高。且活跃酶更多，如异

构酶中的磷酸甘油酸变位酶、氧化还原酶类中的 L-
乳酸脱氢酶和水解酶类中的金属肽酶等。

近期，停止更新的 Greengene数据库限制了 PIC-
RUSt的功能预测范围，满足不了当前的研究需求，于

是开发团队升级了软件，正式公布了 PICRUSt2[32]。
升级后的 PICRUSt2将待预测的 OTU代表序列置

于软件已有的系统发育树进行物种注释，使得 PIC-
RUSt2不但可以用于 16S细菌、古菌的功能预测，也

可以用于 18S、ITS真菌、藻类的功能预测，这些物

种的数据库也在不断更新。王阿利等[33] 基于 16S
rRNA测序和 ITS1测序技术进行酱油发酵体系中的

微生物多样性、群落组成、预测功能的分析，结果表

明酱油发酵体系中的细菌功能主要集中在氨基酸代

谢途径，真菌功能主要集中在由曲霉具有的淀粉酶、

脂肪酶、蛋白酶等多种复合酶系参与的脂肪和碳水

化合物代谢。这一方法也使用在泡菜[22]、香肠[24] 的

酶功能预测中。

PICRUSt是测序后利用物种注释匹配至数据库

进行功能基因预测，其准确度一定程度上取决于物种

注释结果和数据库的相似度。因此，PICRUSt可以

对菌群功能和酶功能进行初步预测，为后续研究提供

大致方向。但是该方法预测结果不能真实反应发酵

过程功能酶系的变化趋势，预测结果与实际酶基因转

录表达情况存在较大差别。 

2.2　宏基因组测序分析

宏基因组学是指特定环境中全部微小生物遗传

物质的总和，其中包括可培养的和不可培养的微生

物[34]。该方法绕过菌种分离纯培养，实现从 DNA水

平直接地获得元基因组数据，系统地分析发酵食品微

生物的代谢、群落之间的相互作用及对环境的反应

机制。

在白酒酿造中，利用宏基因组学技术手段研究

对发酵过程中的酶系进行分析和预测。如 Zhang
等[35] 对浓香型大曲发酵过程进行宏基因组测序，并

对其中 40.66%的个体特征进行了分类和注释，KEGG
注释及相关网络分析，表明淀粉酶活性与许多碳代谢

相关途径呈正相关，其中 α-葡萄糖苷酶和 β-葡萄糖

苷酶丰度最高，这些功能酶信息为提高和稳定大曲质

量提供了理论依据。此外，Yang等[36] 将中温大曲发

酵过程的宏基因组测序结果也进行 KEGG分析，获

得了注释代谢途径和酶的绝对标准化丰度列表，可视

化了发酵过程中主要微生物分类群与特定功能酶之

间的相互联系，其中推测阿魏酸羧酸裂解酶有助于风

味物质的形成与积累。

除此以外，在其他如羊肉香肠[23]、酸鱼[25]、醋[21]、

普洱茶[27−28]、其他发酵酒[19−20,37] 等发酵食品的研究

中也有研究者使用宏基因组学分析了发酵过程中功

 

表 1    近年传统发酵食品中功能酶的种类及作用研究概况

Table 1    An overview of the types and functions of functional enzymes in traditional fermented foods in recent years

传统发酵食品 研究方法 研究内容 参考文献

豆制品 豆豉 粗酶液分析、
宏基因组学

从豆豉发酵阶段蛋白酶、淀粉酶、糖化酶的酶活力较高，
发酵关键酶的酶活力总体上均呈下降趋势 [16]

酱油 传统分离培养 分解蛋白的酶类（中性蛋白酶、酸性蛋白酶、氨肽酶），降解碳水化合物酶类（糖化酶、
淀粉酶、葡萄糖苷酶）等在米曲霉制成的大曲中活性高，对后期酱油发酵有益 [3−4]

浓香型白酒酒醅 宏转录组学 对浓香型白酒中重要风味物质乙醇、乙酸和乳酸的合成代谢途径、表达基因的功能特性和
重要呈香脂肪酸的合成代谢途径进行研究，分析得到大量参与这些代谢通路的关键酶 [17]

酒 清香型大曲 宏蛋白质组学 对酿造所使用的3种中高温大曲进行蛋白组学分析，研究米根霉作为产糖化酶的功能菌 [18]

发酵枣酒 宏基因组学
碳水化合物代谢及氨基酸代谢通路最活跃。糖苷水解酶和糖基转移酶

数量占据枣酒酒醅碳水化合物活性酶的70%。氨基酸经过不同的转氨酶、
酮酸转化酶转化为相应酯类，具备形成酯香风味的基础

[19]

黄酒 宏基因组学 曲霉的纤维素1，4-β-纤维二糖苷酶和纤维素酶可降解纤维素，脱羧酶对
黄酒中高级醇的形成至关重要 [20]

醋 镇江香醋 宏基因组学、
宏转录组学

用多组学技术系统研究了香醋种醅的功能基因。结果显示种醅微生物的酶基因是
参与碳水化合物代谢和氨基酸代谢的代谢通路为主，基于各代谢通路和

物质合成还构建了原料分解及风味合成的代谢网络
[21]

苹果醋 分离培养 乙醇氧化为乙醛的乙醇脱氢酶和将乙醛再氧化成醋酸的乙醛脱氢酶实现食醋酿造 [13]

蔬菜 泡菜

宏转录组学、基于
16S rRNA的PICRUST

预测
分析得碳水化合物代谢和氨基酸代谢最为活跃，糖苷水解酶和糖基转移酶表达的基因最多 [22]

宏转录组学 泡菜发酵过程中编码碳水化合物水解相关酶的基因的随着发酵的进行而逐渐活跃 [23]

肉制品

香肠 16S rRNA测序 对广味香肠自然发酵过程中细菌群落结构和演变进行研究 [24]

羊肉香肠 宏基因组学 经KEGG数据库注释后，发现有参与尸胺、腐胺、精胺和亚精胺代谢的酶，
有参与降解色胺、苯乙胺和酪胺代谢的酶，没有代谢组胺的酶 [23]

酸鱼 宏基因组学 羧基酯酶、醇脱氢酶和醇酰基转移酶催化脂的合成提供风味 [25]

茶 普洱

16S、18S rRNA、
蛋白质组学

研究固态发酵的普洱茶碱性蛋白酶，内切-1，4-β-木聚糖酶，果胶裂解酶和果胶酯酶等
与多糖的降解和果胶的水解相关，且这可能与普洱茶的醇厚味道有关 [26]

宏基因组学 在普洱茶发酵过程中，共有78个编码酶的基因存在于16个途径中，这些途径与
“萜烯和聚酮代谢”和“其他次级代谢物的生物合成”有关 [27−28]
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能酶系，基于功能酶的动态变化或对风味物质的影响

来对这些发酵食品的发酵工艺进行指导。基于功能

酶基因注释，宏基因组检测也可以解析产品某些特

性，如有助于风味物质产生的功能基因簇和途径。此

技术对认识和利用 95%以上的未培养微生物提供了

一条有效的途径。总体而言，宏基因组更偏向于定性

分析，相较其它测序方法能获取更广的功能酶信息，

但是无法真实反应微生物的功能酶系的活跃状态。 

2.3　宏转录组测序分析

基于 DNA的分析方法不能区分微生物的生存

状态。存在于发酵原料中，不论死或者活微生物的

DNA，在整个发酵过程中都长期稳定存在（且可扩

增）。因此，需要利用另一种技术方法来确保检测到

的微生物是存活且具有代谢活性的。

宏转录组学是指特定时期的环境样本或组织样

本中所有的微生物的 RNA的集合。以所得全部 RNA
为研究对象进行宏转录组测序。这种技术具有宏基

因组技术的许多优点，还能检测环境中的活性微生物

与转录本并对活性功能进行分析，进而比较不同环境

下的差异表达基因和差异功能途径，对研究发酵食品

的微生物及其产酶特性具有更深的分析深度[38−39]。

如今宏转录组测序技术已经广泛被应用来检测

各种传统食品（如泡菜[40−41]、镇江香醋[21]、和各种香

型白酒[42−43] 等）发酵过程中微生物和酶系的多样性，

为功能菌株的筛选和分离、风味酶的表达和表征提

供了有价值的参考（见表 1）。Zhao等[44] 采用宏转录

组学的技术对四川工业萝卜泡菜在发酵过程中的活

跃功能酶基因进行 KEGG注释，随发酵时间增加，代

谢途径相关基因丰度上升，其中的碳水化合物和氨基

酸代谢活跃，这些代谢途径的丰度增加可能与工业萝

卜泡菜风味形成有关（糖基转移酶和葡萄糖苷水解酶

主导发酵过程且助于风味形成）。Yi等[45] 基于宏转

录组对浓香型白酒大曲宏转录组数据进行注释，存在

超过 996种碳水化合物活性酶系，其中表达最多的

糖苷水解酶主要分为纤维素酶、细胞壁延伸酶、细胞

壁脱支酶和寡糖降解酶，研究它们在降解白酒发酵中

的协同作用，为优化白酒生产和质量提供方法。

利用宏转录组测序技术对传统食品发酵过程中

的酶系进行分析时，对测序样品本身 RNA的质量有

一定的要求。实际环境中 RNA稳定性不高，如提取

的 RNA质量相对较低，将对测序结果产生不利影

响，而且这是一个瞬时状态下生物信息的提取，这也

是宏转录组测序所获得信息相较宏基因组更少的一

个原因。 

2.4　宏蛋白质组学分析

宏蛋白质组学是通过大规模地定性和定量分析

蛋白质，从而分析环境中的微生物群落的一门学科。

但由于其蛋白提取的复杂性，目前还处于不断完善阶

段。但蛋白水平的研究可用于探索特定时间点发酵

过程在蛋白质水平上的关键微生物、关键酶、代谢途

径、功能蛋白标志物和蛋白质相互作用，并增强对生

态系统的理解[46]。宏蛋白质组学可以进行微生物群

落的一致性、活性和功能分析，能够提供宏基因组无

法获取的信息。

为了研究多种糖化酶对中国白酒发酵的协同作

用，Wang等[47] 通过宏蛋白组学分析鉴定了白酒发酵

时酒醅中的 51种碳水化合物水解酶，且发现酒醅中

80%的酶来自酒曲。酒曲中的曲霉、根霉和毛霉所

产的 α-淀粉酶和葡糖淀粉酶与发酵过程中的淀粉水

解和乙醇生产呈正相关，是白酒发酵中与酒精发酵相

关的关键糖化酶。通过宏蛋白组确定多种糖化酶对

白酒发酵中酒精产量的协同作用，为后续添加糖化酶

的比例来提高糖化和酒精发酵的效率提供理论依

据。范伟业[48] 利用宏蛋白质组学技术对浓香大曲中

的功能酶蛋白进行组成分析，揭示了浓香大曲中参与

氧化还原过程这一生物途径的酶的数量最多，与生产

风味物质途径的酶一样，都与酱香型白酒的酶类相差

甚远。此外，也有学者利用宏蛋白质组对清香型白酒

大曲[18, 49]、酱香型白酒[50−51] 及普洱茶[26] 中的功能酶

系及其作用进行了研究分析，具体见表 1。
然而宏蛋白质组测序由于样本需要提取后的蛋

白达到标准后才能用于分析，又由于微生物群落的复

杂性和异质性，目前宏蛋白质组学研究构建的序列数

据库数量不多。因此，将宏蛋白组用于发酵食品中酶

的研究是一件相对不太成熟的研究方法。不过随着

蛋白质组学被应用得越来越多，相信未来蛋白质组学

会建立更多特异性的数据库供给使用，越来越多地用

于发酵食品的研究中。 

2.5　多项技术交叉运用

上述多种研究方法由于技术的差异获取酶系信

息有差异，从粗酶和纯培养只能研究少数几类酶的性

质，而后续发展的高通量测序技术能获取到更庞大的

酶基因功能信息，不同的技术所能获得的酶信息数据

数量差异显著。如表 2所示，通过扩增子测序技术

和基于 16S rRNA数据库的 PICRUSt预测，在发酵

米粉的 15个样中，可能存在 1400余种酶基因，但其

预测结果与实际酶基因转录表达情况存在较大差

别。通过宏基因组，不仅能确认功能酶基因的存在，

而且发现数量还远大于基于扩增子的预测分析，如在

浓香白酒大曲中发现 265147个功能注释的酶基因，

但是该方法难以反应微生物功能酶系的活跃状态。

而宏转录组和宏蛋白组可有效解析发酵系统中存在

的活跃功能酶系，但由于测序样本提取难度大，测序

获取的数据量信息有限，因此相较于宏基因组，宏转

录组和宏蛋白组测序后获取的功能酶量偏少；如通过

宏转录组在酱香型大曲发酵中发现 38899个基因，

其中有 230种碳水化合物活性酶；通过宏蛋白组发

现的数量更少，在汾酒大曲中仅鉴定成功了 122个

酶蛋白。

随着科技的发展，如今不再是仅仅寻求单一的
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手段对传统发酵食品发酵过程中微生物酶进行研究

分析，而是常常多种方法一起使用，从不同角度去获

取生物酶信息并解析其对发酵的影响。学者李昊

颖[52] 利用微生物组分析得到米酒发酵过程中微生物

群落明显的变化，一些种属的丰度与发酵相关酶活性

有较好的正相关性。宏蛋白组也分析得蛋白主要来

源于原料和根霉属微生物，其中来自根霉的葡萄糖淀

粉酶-1和蛋白酶-2均在丰度与相关性上表现出与发

酵过程高度相关性。后续在米酒发酵前添加蛋白酶，

实验结果表明酸性蛋白酶是米酒糖化酶系的重要组

成之一，在米酒初始糖化过程中会影响其发酵表现。

Chun等[53] 通过结合宏基因组学、宏转录组学对甘让

酱油的发酵进行分析，揭示了蛋白酶、脂肪酶等酶参

与发酵过程重要代谢途径，如氨基酸代谢、TCA循环

代谢、脂质代谢。当多种研究方法共同使用时，可以

得到多个方面验证后的结果，进行更系统深入地解析

发酵过程。

利用高通量测序技术对发酵食品进行分析后将

获得大量的功能酶序列，如何将这些基因信息直观地

表达并进行后续的研究以及应用，则需要借助实验室

分子克隆和蛋白质工程等技术。针对生产高效功能

酶的未知菌，为了获取纯酶以进行后续酶学性质分

析，利用合适的表达系统进行异源表达是一种操作简

单、培养周期短且生产成本较低的有效方法。

Ali、Yi[43] 所在的团队基于宏转录组学直接获取

了浓香型大曲中的 β-葡聚糖酶和高表达热稳定的 α-
淀粉酶基因（NFAmy13A 和 NFAmy13B），将基因在

大肠杆菌表达系统中进行异源表达后获取纯酶进行

酶学性质分析研究，证实了在大曲内两个淀粉酶基因

之间的高效竞争协同作用。岳晓平等[54] 通过对发酵

豆制品样品进行宏基因组测序，从中获得米曲霉酸性

蛋白酶基因 pepA，在毕赤酵母 GS115中进行异源表

达后，分析重组蛋白酶的酶学特性，为米曲霉来源的

酸性蛋白酶规模化生产提供依据。 

3　结论与展望
如今种类繁多的传统发酵食品，大多依然保持

着传统的生产技艺，因此保持传统发酵食品的特色传

承以及进一步优化或自动化的需求被研究者越发重

视。这些特性的研究、传承与进一步更新都与其中

的微生物所产生的酶在发酵时参与的各种代谢密切

相关。通过多种技术手段研究分析，发现豆制品如酱

油、腐乳的发酵中高酶活力的蛋白酶、谷氨酰胺酶等

酶决定了最终发酵产物的质量与风味构成。发酵酒

中的碳水化合物代谢途径中的糖苷水解酶、氨基酸

代谢通路的转氨酶和风味形成相关的酯化酶对酒质

的影响极大。发酵醋的乙醛脱氢酶的表达量较高，参

与氨基酸代谢的酶基因会更为活跃。发酵蔬菜中水

解相关酶类也会随着发酵的进展而更加活跃。肉制

品的发酵会产生降解生物胺的酶与催化酯合成的酶

类如羧基酯酶。普洱此类发酵茶会因为活跃的果胶

酯酶和木聚糖酶等酶类参与多糖降解及果胶水解代

谢而产生醇厚的香气。然而这些研究所采用的技术

还存在不同的局限性，包括以下几点：

a.传统分离培养仅能研究可培养微生物所产生

的同种类酶；b.基于 16S rRNA和 ITS测序的 PIC-
RUSt分析预测所得结果与实际酶基因表达存在差

异；c.宏基因组无法区分微生物功能酶的活跃状态；

d.宏转录组的样品收集难度大；e.宏蛋白组取样困难

且数据库构建不完全，在进行比对预测时信息获取度

低。因此在实际应用中，需要结合研究目的对使用的

技术进行选择，尽可能采取更多的研究手段才能更准

确地对发酵食品的发酵机理和质量控制进行研究与

探讨。最后还可以在高通量技术分析基础上，通过异

源表达对传统食品的具体功能酶进行获取与研究，为

从发酵食品中获取可工业化生产的酶制剂提供理论

依据与实践基础。
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