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高通量测序解析契达奶酪在加工过程中菌群
结构多样性变化

孙　蒙1,2，刘　璐1,2,3，谭　心1,2，王　众1,2，王永顺1,2，李晓东1,2, *，张秀秀1,2, *

（1.东北农业大学食品学院，黑龙江哈尔滨 150030；
2.乳品科学教育部重点实验室，黑龙江哈尔滨 150030；
3.国家乳业技术创新中心， 内蒙古呼和浩特 010000）

摘　要：为明确契达奶酪加工过程中的菌群结构，本研究采用高通量测序技术分析契达奶酪在加工过程中（巴氏杀

菌后、凝乳和成熟 0、30、60和 90 d）三个阶段的菌群结构。结果表明，契达奶酪加工过程中各阶段微生物群落

结构差异较大。巴氏杀菌后，微生物群落多样性和丰度均为最高（Chao1和 Shannon指数平均值分别为 6.09和
1415.78）；在属水平上，巴氏杀菌后的优势菌群为寡养单胞菌属（Stenotrophomonas，21.04%），在凝乳和成熟

阶段菌群结构比较相似，乳球菌属（Lactococcus）为两阶段的绝对优势菌群，丰度平均值达 85%以上；在成熟期

内，乳球菌属的相对丰度呈先上升后下降的趋势；巴氏杀菌后的奶酪体系中菌群结构与其他组相比差异较大，并

且随着成熟期的延长，各组菌群结构变化较小。该研究为明确契达奶酪菌群结构提供依据，对契达奶酪的微生物

组信息扩充具有参考价值。
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High-throughput Sequencing to Analyze Changes in the Structural
Diversity of the Flora of Cheddar Cheese during Processing

SUN Meng1,2，LIU Lu1,2,3，TAN Xin1,2，WANG Zhong1,2，WANG Yongshun1,2，LI Xiaodong1,2, *，
ZHANG Xiuxiu1,2, *

（1.College of Food Science, Northeast Agricultural University, Harbin 150030, China；
2.Key Laboratory of Dairy Science, Ministry of Education, Harbin 150030, China；
3.Nationa Center of Technology Innovation for Dairy, Hohhot 010000, China）

Abstract： In  order  to  clarify  the  microflora  structure  in  Cheddar  cheese  processing,  MiSeq  high-throughput  sequencing
technology  was  used  to  analyze  the  community  structure  of  Cheddar  cheese  at  three  stages  of  processing  (post-
pasteurization,  curdling,  and ripening 0,  30,  60 and 90 d)  in  this  study.  The results  showed that  the  community  structure
varies widely of cheddar cheese during processing. The highest microbial community diversity and abundance were found
after  pasteurization  (Chao1  index  and  Shannon  index  mean  values  were  6.09  and  1415.78,  respectively).  The  dominant
microflora  in  the  pasteurization  stage  at  the  genus  level  was Stenotrophomonas  (21.04%).  The  community  structure  was
relatively  similar  in  the  curd  and  ripening  stages, Lactococcus  were  the  dominant  flora  in  both  stages,  with  abundance
averaging  more  than  85%.  During  the  ripening  period,  the  relative  abundance  of  Lactococcus  increased  first  and  then  
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decreased. The community structure in the pasteurized cheeses was different compared to the other groups, and there was
less change in the community structure of the groups during the ripening period. This study provides a basis for clarifying
the  community  structure  of  Cheddar  cheese,  and  has  a  certain  reference  value  for  the  expansion  of  Cheddar  cheese
microbiome information.

Key words：Cheddar cheese；process；high-throughput sequencing；flora structure

奶酪是一种含有丰富蛋白质、脂肪及全部必需

氨基酸、多种维生素和矿物质的高营养乳制品。国

际上将其划分为天然奶酪、再制奶酪和奶酪食品三

大类。其中契达奶酪口味是最为温和清淡的一种天

然奶酪品种，备受我国消费者喜爱，也是我国进口数

量最多的奶酪品种[1]。

契达奶酪的加工过程主要包括原料乳巴氏杀

菌、发酵、凝乳、排乳清、契达化和加盐等。此外，契

达奶酪是一种成熟型奶酪，需要在一定温度和湿度条

件下进行较长时间的成熟才能形成成品。其成熟过

程涉及到一系列的化学反应，包括糖酵解、脂解分解

和蛋白质水解等一系列的生物化学和微生物学反应，

所以对奶酪加工和成熟过程中菌群结构进行测定是

必要的。Zhang等[2] 综合代谢组学和高通量测序对

内蒙古传统奶酪加工过程中微生物群落演替与风味

代谢物之间的动态相关性进行研究，发现其加工过程

中微生物群落结构复杂影响着其风味物质的形成。

Penland等[3] 对 P´elardon奶酪成熟过程中不同时期

的样品微生物多样性进行研究，发现副干酪乳杆菌

（Lactobacillus paracasei ）、粪肠球菌（Enterococcus
faecalis）和青霉菌（Penicillium）等微生物为优势菌

群。Hao等[4] 发现在契达奶酪成熟过程中添加益生

菌更有可能促进更多生物活性肽产生，比如：血管紧

张酶抑制剂（Angiotensin-converting enzyme inhibi-
tory）。Tamang等[5] 对奶酪等发酵乳制品中的微生

物的功能特性进行总结综述，阐明了其对人体健康的

积极作用。由此可见，在奶酪的加工和成熟过程中，

体系中微生物参与多种生化代谢反应，产生多样化的

代谢产物，影响奶酪的最终品质与营养[6]。

传统的奶酪微生物研究通常采用分离培养等

方法，如变性梯度凝胶电泳 [7]（Polymerase  Chain
Reaction-Denaturing  Gradient  Gel  Electrophoresis，
PCR-DGGE）和时相温度梯度凝胶电泳 [8]（Poly-
merase  Chain  Reaction-Temporal  Temperature  Gra-
dient Electrophoresis，PCR-TTGE）等，对于传统发酵

食品多菌种的复杂体系，难以快速、全面地分析微生

物群落的真实结构。Hermet等[9] 采用 SSCP分析

了 36种奶酪表面微生物，发现了传统的分子生物学

技术对奶酪整体微生物群落分析鉴定的局限。高通

量测序技术（High-throughput sequencing）即下一代

测序技术，可一次性对样品中的几十万到几百万条

DNA 分子进行序列测定[10]。它解决了 PCR-TTGE、
和 PCR-DGGE等传统方法的局限[11]，可快速确定样

品中微生物的种类和丰度，具有分析全面、灵敏、快

速等特点，能够更客观地反映样品中微生物群落结构

的真实情况[12−13]。近年来，高通量测序技术已广泛应

用于传统发酵食品的微生物群落的宏基因组研究

中[14]，Silvetti等[15] 利用高通量测序技术对 Silter 干

酪成熟过程中的菌群结构进行测定。Camargo等[16]

利用高通量测序技术对“Entre Serras”手工奶酪成熟

过程中的微生物变化进行监测。高通量测序技术在

探索微生物群落方面的广泛应用大大增加了人们对

奶酪等传统发酵食品的认知[17]，目前主要的研究方向

集中在外源添加益生菌对奶酪菌群结构的影响，例

如，Hanlon等[18] 研究了在契达干酪制作过程中添加

益生元，对其体系内菌群结构以及理化性质的影响。

Vinderola等[19] 将不同益生菌株加入乳制品中，对乳

酸菌和益生菌之间的相互作用进行了探究，但目前利

用高通量测序对无外源物质添加的天然奶酪在加工

和成熟过程中的研究较少。

本文采用高通量测序技术监控契达奶酪加工过

程中巴氏杀菌后、凝乳以及成熟三个阶段中微生物

菌群结构的变化及其演替规律，其中成熟阶段周期较

长，故在成熟期内分别选取成熟 0、30、60、90 d共

4组样本进行微生物复杂度分析，并从不同分类水平

下分析加工过程中三个阶段契达奶酪的优势菌群，以

期为功能性奶酪的开发提供理论基础。 

1　材料与方法 

1.1　材料与设备

生牛乳　黑龙江龙丹乳业科技股份有限公司；

氯化钙　食品级，天津市凯通化学试剂有限公司；凝

乳酶　山东悠乐滋生物科技有限公司；商业发酵

剂乳酸乳球菌乳酸亚种（Lactococcus  lactis  subsp.
lactis）、乳酸乳球菌乳脂亚种（Lactococcus  lactis
subsp.  cremoris）　美国科汉森公司 ；Power  Soil

DNA分离试剂盒　美国 AXYGEN公司。

SYQ-DSX-280B手提式高压灭菌锅　上海申安

医疗器械厂；CH-35干酪槽　黑龙江赫益乳业科技

有限公司；HYCV-6小型干酪压榨器　黑龙江赫益

乳业科技有限公司；14890真空包装机　得力集团有

限公司。 

1.2　实验方法 

1.2.1   契达奶酪的加工　契达干酪的加工参照

Hannon等[20] 的方法并部分修改，具体加工过程如

图 1所示。添加 0.01%（w/w）乳酸乳球菌乳酸亚种

（Lactococcus lactis subsp. lactis）和乳酸乳球菌乳脂

亚种（Lactococcus lactis subsp. cremoris）。选用巴氏
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杀菌后 （F_milk）、凝乳阶段 （Curd）、成熟阶段

（Ch_0、Ch_30、Ch_60、Ch_90分别代表成熟 0、

30、60、90 d）的契达干酪样本，编号 A、B、C、D、E、

F共 6组，每组样本取五份，共计 30份样本。 

1.2.2   DNA的提取　对上述六组契达奶酪进行

DNA的提取，使用 Power Soil DNA分离试剂盒，按

照说明书提取。用 1%琼脂糖凝胶电泳和分光光度

法进行 DNA质量和浓度检测。质检合格的样本储

存在−20 ℃ 以备后续试验使用。 

1.2.3   PCR 扩增和测序　首先将契达奶酪的 DNA

用特异引物对 16S rDNA的 V3-V4[21] 进行扩增。引

物序列为：338F（ACTCCTACGGGAGGCAGCAG）

和 806R（GGACTACHVGGGTWTCTAAT）。在上

游和下游引物的 5’末端各添加 8 bp条形码序列，以

区分不同的样本。PCR的扩增体系为 25 μL：5 μL

DNA（加入的 DNA总量为 30  ng）、1  μL  Forward

Primer（5 μmol/L）、1 μL Reverse Primer（5 μmol/L）、

3 μL BSA 试剂、12.5 μL 2×Taq Plus Master Mix（DNA

聚合酶、2 ng/μL），加无菌双蒸水定容到 25 μL。

在 PCR仪上于 94 ℃ 预变性 5  min，使模板

DNA充分变性，然后进入扩增循环。在每一个循环

中，先于 94 ℃ 保持 30 s使模板变性，然后将温度降

到 50 ℃，保持 30  s，使引物与模板充分退火；在

72 ℃ 保持 1 min，使引物在模板上延伸，合成 DNA，

完成一个循环。重复循环 30次，使扩增的 DNA片

段大量累积。最后，在 72 ℃ 保持 7 min，使产物延伸

完整，4 ℃ 保存。

对 PCR扩增产物进行纯化、回收及定量处理。

然后接测序接头，构建 Miseq文库，最后上机测序。

本试验委托北京奥维森基因科技有限公司进行高通

量测序及原始数据的初级处理。PCR产物用于构建

微生物多样性测序文库，用 Illumina Miseq PE300高

通量测序平台进行测序，测序原始序列上传至

NCBI数据中心建立的 SRA（Sequence Read Archive，
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Traces/sra）数据库。 

1.3　数据处理

高通量测序完成后，进行数据分析和序列优

化[22]。下机数据经过 QIIME1（v1.8.0）软件[23]，根据

Barcode序列拆分样本，使用 Pear（v0.9.6）软件对数

据进行过滤、拼接。去除打分低值于 20，含有模糊碱

基，引物错配序列。拼接后使用 Vsearch（v2.7.1）软
件去除长度小于 230 bp的序列，并根据 Gold Data-
base数据库用 uchime方法比对去除嵌合体序列。

为了确保所有样本的覆盖率都相当高，把所有样本的

数据量均一化至 XXXX条序列。利用 Qiime和
Vsearch（v2.7.1），将 OTU（97%相似水平下）进行生

物信息统计分析。 

2　结果与分析 

2.1　契达奶酪微生物群落 Alpha多样性分析

Alpha反映单个奶酪样品内部物种的多样性，如

表 1所示，本实验中所有奶酪样品的 Coverage ≥
0.986，表明本实验的测序数据能够覆盖样品中的微

生物种类，可以较为真实地反映奶酪样品中物种丰度

及多样性，测序结果的有效性较高[24]。图 2所示，稀

释性曲线随着测序深度的增加而逐渐趋于平坦，表明

本实验测序深度较好，测序数据量合理，能够反映契

达奶酪的微生物群落组成[25]。
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采用 α 多样性指标的 Shannon 指数、Simpson
指数与 Chao1指数分别对六组样品微生物物种丰富

度和多样性进行评估。Shannon指数和 Simpson
指数反映该组微生物群落多样性和物种分布情况。

其中，Shannon指数常用来评价微生物群落的物种多

样性，对样品中的微生物群落物种丰富度更为敏感，

指数越大代表样品中的微生物多样性越高，Chaol指
数反映该组微生物丰度，指数越大代表样品中的微生
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物丰度越高[26]。契达奶酪在加工和成熟过程中微生

物群落多样性和物种丰富度变化如表 1所示。结果

表明，A组内样品 Chao1指数和 Shannon指数的平

值均最高，即微生物群落多样性和丰度平均值均为最

高，多样性指数平均值为 6.09±1.52，丰度指数平均值

为 1415.78±154.47，而在 E组微生物群落多样性最

低，指数平均值为 0.55±0.20；C组微生物群落丰度最

低 ，指数平均值为 541.69±35.98。 B组内样品

Chao1指数差异大，变化范围为 557.25~1054.53，平
均值为 767.05±189.84。成熟初期（D组）组内样品

Chao1指数平均值为 533.05±149.98，成熟中期

（E组）和成熟后期（F组）Chao1指数平均值分别为

630.72±136.21和 705.18±110.12，物种丰度呈现上

升的趋势，但上升幅度明显降低，表明成熟过程中样

品内的微生物正在逐渐适应生长环境，丰度最终有趋

于稳定的可能。成熟过程中，Shannon 指数平均值分

别为 0.86±0.35、0.55±0.20和 0.73±0.31，表明契达

奶酪成熟过程微生物群落多样性呈先下降后上升的

趋势。 

2.2　契达奶酪 OTU分布的花瓣图分析

OTUs（Operational Taxonomic Units）是对奶酪

样品中的序列进行归类操作（cluster），一般情况下，

将相似性高于 97%的不同 16S rDNA 序列定义为一

个 OTU，每一个 OTU通常被视为一个微生物物

种[27]。根据 OTUs聚类分析结果绘制花瓣图（图 3）。
花瓣图是一种表示样本/组间特有和共有 OTU数目

的展示方式，每个花瓣代表一组样品，core数字代表

每组共有 OTU数目，每个花瓣上的数字代表该组特

有的 OTU数目。由图可知，契达奶酪样品共有

OTU数量为 16个，其中具体各组样品平均 OTU数

目分别为：巴氏杀菌后（F_milk）：（1458个；854个；

914个，942个；1258个）、凝乳阶段（Curd）：（681个；

465个；364个；422个；340个）、成熟 0  d（Ch_0）：
（210个；276个；227个；242个；345个）、成熟 30 d
（Ch_30）：（496个；335个；245个；220个；308个）、成

熟 60  d（ Ch_60437个 ； 353个 ； 228个 ； 288个 ；

346个）、成熟 90 d（Ch_90）：（233个；416个；449个；

422个；278个）。花瓣图结果表明：在所测样本内，

巴氏杀菌后的菌群种类最为丰富，在凝乳阶段其菌群

种类丰度逐渐下降，随着成熟时间的延长，奶酪体系

内的菌群种类丰富度逐渐增加，到成熟末期，契达奶

酪的特有 OTU数大于成熟初期，说明成熟末期，契

达奶酪体系中菌群种类较成熟初期更加丰富。

 
 

F_milk_1

F_
milk

_4

F_milk_5

F_milk_2

F_m
ilk_3

1442 421 1242

core: 16

406 229 330 838 194 211406
204898

32421744943329229232927226034
892

64
80

31
93

37
40

0
21

2 66
5 226

Ch60_1

Ch0_1
Ch0_3

C
h90_4

C
h30_4

Ch90_1
Ch90_2

Ch90_3
Ch90_5Ch90_5Ch0_5

Ch60_4
Ch0_2

Ch
30

_1
Ch

30
_2

C
h6

0_
2

Ch
60

_3

Ch
90

_2

Ch30_3
Ch0_4 Ch60_5

Curd_4

Curd
_1

Curd_3

Curd_5
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注：core数字代表每组共有 OTU数目，每个花瓣上的数字代
表该组特有的 OTU数目，字母代表各阶段样本组别编号：巴
氏杀菌后 （F_milk）、凝乳阶段 （Curd）、成熟阶段 （Ch_0、
Ch_30、Ch_60、Ch_90/成熟 0、30、60、90 d）。
  

2.3　不同水平上契达奶酪菌群结构分析

将各组契达奶酪样品中得到的 OTUs序列从门

和属 2个水平进行物种注释，得到每个 OTU在不同

分类水平的物种分类信息，观测样本在不同分类水平

上的群落结构。将多个样本的群落结构分析放在一

起，观测其变化情况。用柱状图可视化观察不同分组

的物种组成情况可以看到不同水平上物种的相对丰

度，如图 4所示。

在门水平对契达奶酪中的菌群结构进行分析，

结果如图 4A所示。变形菌门（Proteobacteria）、厚壁

菌门（Firmicutes）和拟杆菌门（Bacteroidetes）为巴氏

 

表 1    契达奶酪微生物群落丰度和多样性

Table 1    Microbial community abundance and diversity of
Cheddar cheese

组别 样本 Coverage Shannon Simpson Chaol

A组

F-milk-1 0.992 8.517 0.991 1599.573
F-milk-2 0.987 5.2 0.931 1240.551
F-milk-3 0.988 4.891 0.904 1277.736
F-milk-4 0.986 5.195 0.909 1438.525
F-milk-5 0.993 6.642 0.962 1522.493

B组

Curd-1 0.9896 0.255 0.203 1054.526
Curd-2 0.991 1.367 0.22 815.368
Curd-3 0.994 1.231 0.261 557.246
Curd-4 0.992 1.475 0.275 764.137
Curd-5 0.993 1.377 0.136 643.962

C组

Ch0-1 0.995 0.809 0.036 500.637
Ch0-2 0.995 0.688 0.114 568.529
Ch0-3 0.995 0.382 0.062 577.903
Ch0-4 0.995 0.557 0.104 506
Ch0-5 0.994 0.816 0.125 555.375

D组

Ch30-1 0.993 1.403 0.219 733.538
Ch30-2 0.994 0.737 0.115 622.3
Ch30-3 0.995 0.565 0.096 436.716
Ch30-4 0.996 0.567 0.106 353.171
Ch30-5 0.995 1.004 0.174 519.521

E组

Ch60-1 0.992 0.768 0.116 740.5
Ch60-2 0.994 0.714 0.116 584.662
Ch60-3 0.995 0.254 0.035 479.122
Ch60-4 0.994 0.515 0.078 545.838
Ch60-5 0.992 0.498 0.077 803.5

F组

Ch90-1 0.995 0.357 0.053 577
Ch90-2 0.992 0.821 0.124 711.02
Ch90-3 0.993 1.152 0.178 667.233
Ch90-4 0.992 0.839 0.128 879.55
Ch90-5 0.993 0.501 0.083 691.077

 · 164 · 食品工业科技 2024年  3 月



杀菌后样品的优势菌门，其相对丰度均值之和达到

91.77%，其中变形菌门（Proteobacteria）为该组内的

绝对优势菌门，其相对丰度均值达到 56.80%，而在

其余五组中变形菌门的相对丰度分别为 3.58%、

1.16%、1.90%、0.78%、0.20%，这可能是由于变形菌

门的大部分细菌为好氧型，不能适应契达奶酪发酵过

程中缺氧、产酸的环境，因而在发酵后的凝乳阶段以

及成熟阶段其丰度迅速大幅度降低。除巴氏杀菌后

期的样品以外，其余样品中厚壁菌门（Firmicutes）、

拟杆菌门（Bacteroidetes）和变形菌门（Proteobac-

teria）均为各组样品中的优势菌门，其中厚壁菌门

（Firmicutes）为契达奶酪成熟阶段的绝对优势菌门，

成熟阶段四组样品相对丰度均值均达到 96%以上，

并且整个成熟过程中，其相对丰度变化不大趋于稳

定。可见，契达奶酪制作过程中各阶段的优势菌门存

在明显差异，巴氏杀菌后的优势菌门与原料奶中大体

一致，主要由厚壁菌门（Firmicutes）、拟杆菌门

（Bacteroidetes）和变形菌门（Proteobacteria）构成。然

而在凝乳步骤之后，厚壁菌门（Firmicutes）则表现为

绝对优势菌门，此外还有少量的变形菌门（Pro-

teobacteria），这与 Aldrete等[17] 对墨西哥 Poro奶酪

制作过程中菌群结构的研究一致。

图 4B显示了在属水平上对契达奶酪的菌群结

构的分析结果，可以明显看出巴氏杀菌后契达奶酪体
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图 4    契达干酪中不同水平上物种的相对丰度

Fig.4    Relative species abundance of microbial at various levels in cheese
注：A：门；B：属；横坐标为物种在样本中的相对丰度，纵坐标为样本名称。
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系内的菌属展现着高度的多样性，已鉴定出来的菌属

就有 20余种。而在凝乳和成熟两阶段中的多样性

明显降低，这与张敏等[28] 对乳制品微生物多样性的

总结综述一致，这是由于原料奶发酵后的奶酪中，乳

酸菌发酵乳糖产酸形成的生态位和资源竞争优势，将

不利于其余大部分微生物的生长，使乳酸菌成为各种

发酵乳品中的优势菌群。其中巴氏杀菌后契达奶酪

中的优势菌群为金黄杆菌属（Chryseobacterium）和

寡养单胞菌属（Stenotrophomonas），相对丰度均值分

别为 11.07%和 21.04%。而在奶酪凝乳和成熟两阶

段中，乳球菌属（Lactococcus）则为绝对优势菌群，并

且在成熟期间，其相对丰度呈先上升后下降的趋势，

丰度均值均达 92%以上，这与曾椿淋[29] 的研究结果

一致。在巴氏杀菌后的契达奶酪中还发现了假单胞

菌属（Pseudomonas）的存在，但在凝乳和成熟阶段中

均未检测到，这可能是由于发酵后的高酸性环境不利

于其生长繁殖。契达奶酪中存在的乳球菌属

（Lactococcus）和部分酵母菌有着促进乳品发酵的功

能，而假单胞菌属（Pseudomonas）的存在则会造成乳

制品的腐败变质，给产品带来安全隐患[28]。此外，较

高含量的乳球菌属（Lactococcus）的存在可能是由于

在契达干酪发酵阶段加入了乳酸乳球菌乳酸亚种

（Lactococcus lactis subsp. lactis）和乳酸乳球菌乳脂

亚种（Lactococcus lactis subsp. cremoris），说明在奶

酪中最主要的微生物是发酵剂微生物。Choi等[30]

的研究也表明奶酪微生物群落的组成在很大程度上

取决于所使用的发酵剂种类。但是在凝乳阶段和成

熟阶段的样品中仍然发现了相对丰度较高的寡养单

胞菌属（Stenotrophomonas），说明不能仅仅只关注奶

酪中已知占优势的乳酸菌类发酵剂微生物，也要对这

些之前未被关注但数量不少的其他微生物进行

研究。 

2.4　契达奶酪 Beta多样性分析

Beta多样性分析是对两组干酪样本微生物群落

构成的差异。本研究采用 PCA（Principal Compon-
ent Analysis）分析和 NMDS（Non-metric Multidimen-
sional Scaling）两种方式分析比较契达奶酪加工阶段

的样本群落构成差异。PCA分析，即主成分分析，通

过降维处理，把多维数据作图，直观每组样本间群落

构成的相似性[31]。NMDS分析同样是通过对原始数

据的降维处理，研究不同组样本间群落构成的相似情

况[32]。通过点与点的距离表现在图中，两点之间的距

离越远，表明两个样品中微生物群落的差异越大[33]，

结果如图 5A、B所示。

图 5A所示，A组内五份样品分布较为分散，说

明灭菌阶段的契达奶酪体系中菌群组成存在差异，而

其余五组内样品分布较为集中，并且成熟阶段的四组

样品分布十分集中，说明凝乳阶段和成熟阶段的契达

奶酪体系中各组内菌群组成较相似，成熟阶段各组菌

群结构存在高度相似。图 5B所示，对群落测序结果

进行排序分析，其 stress值为 0.0024<0.1，排序结果

良好。A组与其它五组的契达干酪均不存在重合现

象，且相距较远，说明灭菌阶段的奶酪体系中菌群结

构与凝乳和成熟阶段相比差异较大，综合 α 多样性

和菌群结构分析可知，此种差异主要来源于细菌相对

丰度的改变，可能是由于灭菌后的原料乳在发酵过程

中产生的酸类及醇类等物质的累积，不利于某些微生

物的生长繁殖，引起微生物总体丰度下降，导致发酵

后取样的凝乳阶段以及成熟阶段内菌群结构与灭菌

阶段相比具有明显差异。另外，在不同成熟阶段各组

样品之间都存在明显重叠部分，相距很近，说明成熟

期的延长对其菌群结构影响较小，这可能是由于成熟

过程中微生物已经逐渐适应了当前的生长环境，因此

各组内菌群结构稳定而呈现明显的相似性。 

3　结论
本研究采用高通量测序分析契达奶酪加工过程

中菌群变化情况，发现契达奶酪加工各阶段微生物群

落结构差异较大。巴氏杀菌后的优势菌门为厚壁菌

门、拟杆菌门和变形菌门，而在凝乳后，厚壁菌门则
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表现为绝对优势菌门，此外还存在少量的变形菌门。

在属水平上，巴氏杀菌后契达奶酪体系内菌属体现出

高度的多样性，而在凝乳和成熟两阶段多样性明显降

低。巴氏杀菌后优势菌群为寡养单胞菌属，凝乳和成

熟阶段菌群结构相似，乳球菌属为两阶段的绝对优势

菌群。同时 Beta多样性分析结果也表明巴氏杀菌后

奶酪体系中的菌群结构与另外两阶段相比差异较大，

成熟期的延长对菌群结构影响较小。本研究通过高

通量测序技术监控契达奶酪加工过程中微生物菌群

结构的变化，不仅可以锚定优势菌种，还将为契达奶

酪体系内的微生态结构调控奠定理论基础，为探究添

加外源物质对契达奶酪加工过程中原本菌群结构的

影响提供对照参考，但本研究仅在属水平上对菌种进

行鉴定，之后拟采用全基因组测序技术在种水平对其

进一步分析。
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