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基于 3 种不同培养基的食品中真菌培养 
组学方法研究 
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 [1. 宁夏回族自治区食品检测研究院, 国家市场监管重点实验室(枸杞与葡萄酒质量安全),  

国家葡萄酒产品质量检验检测中心(宁夏), 银川  750002; 2. 西安博睿康宁生物医学中心有限公司, 西安  710000] 

摘  要: 目的  通过对比 3 种真菌培养基的性能, 优化真菌培养组学技术, 建立食品中真菌培养组学解决方

案。方法  利用食品检测常用的真菌培养基马铃薯葡萄糖琼脂(potato dextrose agar, PDA)、孟加拉红琼脂(rose 

Bengal agar)和 1 种新型 Pan-Fungal 真菌培养基(Pan-Fungal medium, PF)检测 24 份食品样本和 2 份能力验证样

品。采用基质辅助激光解吸电离-飞行时间质谱法(matrix-assisted laser desorption/ionization time-of-flight mass 

spectrometry, MALDI-TOF MS)对培养出的真菌进行分离鉴定。结果  酵母相真菌在 3 种培养基上均能良好

生长, 菌落生长速度、菌落形态、大小及菌落数基本一致。丝状真菌在 3 种培养基上能正常生长, 但生长的

速度和菌落形态均有明显的差异。24 个样品共鉴定出 12 种真菌, 其中酵母相真菌 2 种, 丝状真菌 10 种。

结论  PF 真菌培养基具有良好的准确性和稳定性, 且培养出的菌落呈自限性生长, 有利于单菌落的分离鉴

定, 可作为食品中常用真菌培养基的补充, 用于食品中真菌的培养组学研究。 
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Research on fungal culturomics methods in food based on 3 kinds of 
different culture media 
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ABSTRACT: Objective  To establish a solution for fungal culturomics in food by comparing the performance of 3 
fungal culture media and optimising fungal culturomics techniques. Methods  The 24 food samples and 2 
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proficiency test samples were tested using commonly used fungal culture media for food testing, including potato 
dextrose agar (PDA), rose Bengal agar, and a novel Pan Fungi medium (PF). The cultured fungi were isolated and 
identified using matrix assisted laser desorption/ionization time-of-flight mass spectrometry (MALDI-TOF MS). 
Results  Yeast phase fungi could grow well on all 3 kinds of media, and the colony growth rate, colony morphology 
size and colony numbers had no significant difference. Filamentous fungi were able to grow well on the 3 kinds of 
medias, but growth rate and colony morphology were significantly different. There were 12 kinds of fungal species 
identified in the 24 samples, including 2 kinds of yeast phase fungi and 10 kinds of filamentous fungi. Conclusion  
With excellent accuracy and stability and self-limited growth of cultured colonies, PF fungal medium is favourable 
for isolation and identification of single colonies, and can be used as a supplement to the commonly used fungal 
medium for fungal culturomics studies in food. 
KEY WORDS: fungi; culturomics; isolation and culture 
 
 

0  引  言 

微生物安全在食品工业产品质量控制中至关重要[1]。

导致食品变质的微生物会产生代谢物, 从而改变产品的感

官特性, 如外观、质地、味道和气味等, 降低其营养价值[2–3], 
给食品行业造成巨大经济损失的同时对人类的健康和生命

构成了严重的威胁[4–6]。 
培养组学(culturomics)是一种基于微生物培养与高通

量鉴定技术相结合的新方法, 其基础是利用非选择性或选

择性富集和接种培养基, 优化不同的培养条件[7]。在分离

可培养菌落的同时, 基于 16S 核糖体 RNA (16S ribosomal 
RNA, 16S rRNA)基因或核糖体 RNA 内转录间隔区

(ribosomal DNA internal transcribed spacer, ITS rRNA)变异

区的测序结果和/或基质辅助激光解吸/电离-飞行时间质谱

法(matrix-assisted laser desorption/ionization time-of-flight 
mass spectrometry, MALDI-TOF MS)进行分子鉴定[8]。这种

培养方法旨在模拟不同的自然条件, 检测边缘种群、评估

其活力, 并利用可培养的分离物进行下游研究 [9]。然而, 
一些菌株需要非常特殊的体外生长条件, 在这种情况下, 
需要定制培养组学方法。在很多真菌生物资源的应用场景

中, 获得纯培养菌株有助于真正了解该真菌的生物学特

性以及对组学研究提出的各种功能假说进行验证[10–11]。由

此可见, 从样品中直接挑选菌落的精确度、适合菌落生长

的培养基组分、培养条件的优化等是影响培养组学准确性

的重要因素[12]。 
霉菌和酵母菌同属于真菌, 广泛分布于自然界中, 具

有较强的新陈代谢能力, 属于食品正常菌群的一部分。因

此, 检测机构常选择霉菌和酵母菌作为指示菌, 通过其数

量判断食品的污染程度, 评价食品的卫生质量[13]。微生物

纯度的分析包括检测、鉴定和确定微生物数量[14]。用于分

离食品中微生物的传统方法是以表型技术为基础的, 如观

察微生物的形态和生长情况、镜检及生化分析等[15–16]。虽

然这些方法可以有效地识别菌落, 但是操作复杂、耗时且

需要检测人员丰富的工作经验, 这些缺点给微生物的常规

分析带来困难[17]。本研究通过检测 24 种食品的霉菌和酵

母计数, 比较 2 种食品检测常用的真菌培养基马铃薯葡萄

糖琼脂 (potato dextrose agar, PDA)、孟加拉红琼脂 (rose 
Bengal agar)和 1 种新型 Pan-Fungal 真菌培养基(Pan-Fungal 
medium, PF), 结合 MALDI-TOF MS 鉴定结果, 建立常见

食品中真菌培养组学解决方案, 以期用于食品中病原真菌

的培养组学研究。 

1  材料与方法 

1.1  样  品 

本研究部分样本来自宁夏回族自治区食品检测研究

院 2024 年监督检验的样品, 包括面包、无水蛋糕、麻花、

锅巴、麻辣条、枸杞果糕、发酵乳、淀粉、瓜子、枸杞等, 
另一部分样本为购自农贸市场的葡萄、红枣等, 详见表 1。 

1.2  主要试剂 
孟加拉红琼脂、PDA 培养基(北京路桥技术股份有限

公司); PF(西安博睿康宁生物医学中心有限公司); 质谱样

本预处理试剂(郑州安图生物工程股份有限公司); 无水乙

醇(分析纯, 国药集团化学试剂有限公司); 甲酸[质谱纯, 
赛默飞世尔科技公司(中国)]。 

1.3  主要仪器 
MALDI-TOF MS 基质辅助激光解吸电离-飞行时间质

谱仪(郑州安图生物工程股份有限公司); KBF 240(E5.2)恒
温恒湿培养箱[宾德环境试验设备(上海)有限公司]; Esco 
Labculture A2 型生物安全柜(新加坡益世科企业发展有限

公司)。 

1.4  方  法 

1.4.1  样品检测 
食品中霉菌和酵母的检测按照 GB 4789.15—2016《食

品安全国家标准 食品微生物学检验 霉菌和酵母计数》方

法进行。以无菌操作称取样品 25 g, 加入 225 mL 无菌稀释
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液(生理盐水)于无菌均质袋中, 用拍击式均质器拍打1~2 min, 
制成 1:10 (m:V)的样品匀液。取 1 mL 1:10 (m:V)的样品匀液注

入含有 9 mL 无菌稀释液的试管中, 在涡旋混合器上混匀, 
此液为 1:100 (m:V)样品匀液。按以上操作制备 10 倍递增

系列稀释样品匀液。 
将 10 倍递增系列稀释样品匀液每个稀释度分别吸取

1 mL 样品于两个无菌平皿内, 将 20~25 mL 冷却至 46 ℃的

PDA 和孟加拉红琼脂倾注平皿, 并转动平皿使其混合均

匀。PF 为即用型培养基, 将 10 倍递增系列稀释样品匀液

每个稀释度分别吸取 1 mL 样品于 PF, 涂布。琼脂凝固后, 
正置平板, 于 28 ℃±1 ℃培养 5 d 后计数。PF 于 36 ℃±1 ℃
培养 48 h 后计数。 
1.4.2  分离纯化菌株 

将从 PDA、孟加拉红和 PF 培养基上所有单个菌落分

别接种到新的 PDA、孟加拉红和 PF 培养基上, 分别于

28 ℃±1 ℃和 36 ℃±1 ℃温度下培养直至生长出单个菌落。 
1.4.3  分离菌株的鉴定 

在 1.5 mL 离心管中加入 1 mL 75%乙醇, 在生物安全

柜中挑取所有纯化后的单个菌株的少量菌丝体或孢子于离

心管中, 避免挑入培养基, 振荡混匀。13000 r/min离心 2 min, 

弃上清。加入 30 µL 甲酸, 振荡 1 min。吸取溶液于靶板上, 
待自然晾干后用 MALDI-TOF MS 进行检测。 
1.4.4  能力验证样本的检测 

依据 GB 4789.15—2016, 对能力验证计划“婴幼儿配

方奶粉中霉菌和酵母菌的测定”样品 SP25 和 22NP3(包括

A、B、C)进行检测。其中霉菌测定样品来自英国 Laboratory 
of the Government Chemist (LGC), 酵母测定样品来自澳大

利亚 IFM Quality Services Pty Ltd (IFM)。 

1.5  数据处理 

霉菌和酵母菌落计数的方法按照 GB 4789.15—2016
进行。能力验证 Z 比分数(Z-score)是由能力验证的指定值

和能力评定标准差计算的实验室偏倚的标准化度量, 依据

CNAS—GL002《能力验证结果的统计处理和能力评价指

南》(4.4 能力统计量的计算)的规定计算。 

2  结果与分析 

2.1  样品的检测结果 

依据 GB 4789.15—2016, 对 24 个样品中的霉菌和酵

母进行计数, 结果见表 1。 

 
表 1  食品中不同培养基霉菌和酵母计数结果 

Table 1  Results of mould and yeast counts in different media in food 

样品 
PDA 孟加拉红琼脂 PF 培养基 

菌落数(×10–1) 结果 菌落数(×10–1) 结果 菌落数(×10–1) 结果 
老式面包/(CFU/g) 0/0 <10 0/0 <10 0/0 <10 
大列巴/(CFU/g) 1/2 20 1/1 10 1/2 20 

无水蛋糕/(CFU/g) 0/0 <10 0/0 <10 0/0 <10 
手撕软麻花/(CFU/g) 1/1 10 1/0 10 1/0 10 

槽子糕/(CFU/g) 0/0 <10 0/0 <10 0/0 <10 
炉馍/(CFU/g) 0/0 <10 0/0 <10 0/0 <10 

江米条/(CFU/g) 0/0 <10 0/0 <10 0/0 <10 
麻辣锅巴/(CFU/g) 2/1 20 1/1 10 1/1 10 
苹果脯/(CFU/g) 1/1 10 0/0 <10 0/0 10 

枸杞果糕/(CFU/g) 0/0 <10 0/0 <10 0/0 <10 
炒瓜子/(CFU/g) 0/0 <10 0/0 <10 0/0 <10 

五香瓜子/(CFU/g) 1/0 10 0/0 <10 0/0 <10 
麻辣条/(CFU/g) 0/0 <10 0/0 <10 1/0 10 
麻辣片/(CFU/g) 0/0 <10 0/0 <10 0/0 <10 

原味发酵乳/(CFU/mL) 0/0 <10 0/0 <10 0/0 <10 
发酵乳/(CFU/mL) 0/0 <10 0/0 <10 0/0 <10 
玉米淀粉/(CFU/g) 4/3 40 4/4 40 5/6 60 

生粉/(CFU/g) 2/2 20 2/2 20 2/1 20 
枸杞 1(干果)/(CFU/g) 7/6 70 8/8 80 9/10 100 
枸杞 2(干果)/(CFU/g) 14/16 150 15/14 150 19/17 180 

黑果枸杞(干果)/(CFU/g) 5/5 50 5/4 50 5/5 50 
葡萄 1(鲜果)/(CFU/g) 11/10 110 9/9 90 14/13 140 
葡萄 2(鲜果)/(CFU/g) 18/17 180 23/17 200 31/25 280 
红枣(鲜果)/(CFU/g) 10/11 110 12/12 120 12/12 120 

注: 所测样品都检测了 2~3 个稀释度, 表格中选择决定计数结果的稀释度。 
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在食品样本的检测中, 酵母相真菌在 3 种培养基上均

能良好生长, 菌落生长速度、菌落形态、大小及菌落数基

本一致。丝状真菌在 3 种培养基上能正常生长, 但生长的

速度和菌落形态均有明显的差异。丝状真菌在 PDA 和孟加

拉红培养基上培养 3 d 后能观察到明显的菌落, 5 d 能够看

到菌落呈典型的弥漫性生长; 丝状真菌在 PF 36 ℃±1 ℃培

养 2 d 后能够观察到明显的菌落, 菌落形态紧致, 边缘清

晰, 呈限制性生长。详见图 1。 
 

 
 

图1  葡萄样本在不同培养基上的生长情况(5 d) 
Fig.1  Growth of grape samples on different media (5 d) 

 
对于预包装食品而言, 糕点、炒货、发酵乳以及调味面

制品等的卫生状况较好, 检测的结果均符合产品标准的要

求。由于培养基上生长的菌落数较少, 无法对 3 种培养的生

长情况进行比较。而对于枸杞、葡萄和红枣这些干果、鲜果

而言, 受采摘晾晒等环节的影响, 检测出的菌落数较预包装

食品更多。对于 PF, 其说明书标注的培养时间为 48 h, 根据

生长情况可适当延长时间: (1)培养基上的菌落呈自限性生长, 
所以延长培养时间不会影响菌落的计数和分离鉴定; (2)延长

培养时间能够考虑到不同菌种具有不同的生长周期。 

2.2  分离菌株的鉴定结果 

将从 PDA、孟加拉红和 PF 培养基上分离的单个菌落

经预处理后用 MALDI-TOF MS 检测。MALDI-TOF MS 的

得分说明: 分值 9.5~10.0 为种水平置信, 可能的亚种; 分
值 9.0~9.5 为种水平置信; 分值 6.0~9.0 为属水平置信; 分
值 0.0~6.0 为不可置信。挑取的单个菌落数与鉴定结果见

表 2, 其中选择鉴定结果分值大于 9.0的菌落(鉴定结果/%=
鉴定结果分值大于 9.0 的菌落数/挑取菌落数)。 

24 个样品共鉴定出 12 种真菌, 其中酵母相真菌 2 种: 
近 平 滑 假 丝 酵 母 (Candida parapsilosis) 和 酿 酒 酵 母

(Saccharomyces cerevisiae); 丝状真菌 10 种 : 普通青霉

(Penicillium commune)、草酸青霉(Pcnicillium oxalicum)、
产黄青霉 (Penicillium chrysogenum)、黄曲霉 (Aspergillus 
flavus) 、 卷 枝 毛 霉 (Mucor circinelloides) 、 塔 宾 曲 霉

(Aspergillus tubingensis)、总状毛霉(Mucor racemosus)、互

格交链链格孢 (Alternaria alternata) 、黑根霉 (Rhizopus 
nigricans)、枝孢样枝孢霉(Cladosporium cladosporioides), 
详见图 2。 

通过表 2、图 2 可知: 近平滑假丝酵母、草酸青霉、

产黄青霉、黄曲霉、互格交链链格孢和黑根霉的分离的菌

落全部达到鉴定分值大于 9.0, 而鉴定结果百分比较低的

是普通青霉和总状毛霉。3 种培养基菌落计数和质谱鉴定

结果存在差异的原因在于: (1)国标规定使用的孟加拉红琼

脂中添加的孟加拉红成分可以作为着色剂, 霉菌菌落吸收

后呈现出黄、绿、黑、白、青等多种颜色[18], 颜色可能会

影响后续质谱鉴定的准确性。而 PF 上的菌落多为白色、

乳白色或灰白色, 由于挑取单菌落的原则并不是根据菌落

形态来区分菌种的, 所有的单菌落都应该被挑取鉴定。(2)
丝状真菌在 PDA 培养基和孟加拉红琼脂培养基上菌落大

且疏松, 呈现网状或毛絮状, 菌丝体在培养基表面呈蔓延

生长, 尤其是青霉属、曲霉属和毛霉属, 给菌落计数工作

带来了很大困难。而 PF 上的菌落呈自限性生长, 便于计

数。(3)使用 MALDI-TOF MS 时, 分析前的样品制备方案

可能会影响方法的结果[19]。首先为了减少蛋白质的降解, 
保证核糖体蛋白的质量和良好的鉴定评分值 , 用于

MALDI-TOF MS 鉴定的微生物菌落要尽量新鲜; 其次, 对
于细胞壁更坚固的微生物(如真菌、粘性细菌等), 在样品制

备过程中难以破坏, 需要在与基质混合之前进行蛋白质提

取程序以获得良好的生物分子电离并提高其识别性[20–21]。 
 

表 2  分离的菌落数与鉴定结果 
Table 2  Number of isolated bacterial colonies and identification results 

名称 
PDA 孟加拉红琼脂 PF 

菌落数/CFU 鉴定结果/% 菌落数/CFU 鉴定结果/% 菌落数/CFU 鉴定结果/% 
近平滑假丝酵母 15 100.0 12 100.0 17 100.0 

酿酒酵母 8 87.5 9 88.9 9 100.0 
普通青霉 5 60.0 5 60.0 7 85.7 
草酸青霉 6 100.0 6 83.3 6 100.0 
产黄青霉 5 100.0 5 100.0 5 100.0 
黄曲霉 4 100.0 4 100.0 7 100.0 

卷枝毛霉 6 83.3 5 100.0 6 100.0 
塔宾曲霉 29 96.6 32 97.0 40 97.6 
总状毛霉 8 75.0 6 66.7 11 84.6 

互格交链链格孢 14 100.0 17 100.0 17 100.0 
黑根霉 7 100.0 5 100.0 8 100.0 

枝孢样枝孢霉 9 90.0 8 88.9 11 84.6 
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图2  分离株在不同培养基上的生长情况(第5 d) 
Fig.2  Growth of isolates on different media (day 5) 

MALDI-TOF MS 是一种快速、灵敏的微生物鉴定和

表 征 分 析 方 法 , 与 传 统 的 生 化 自 动 化 系 统 相 比 , 
MALDI-TOF MS 的使用改善了微生物学实验室的工作流

程, 并将获得微生物诊断的时间大幅度缩短[22]。对于威胁

生命的感染或生长缓慢的菌株, 缩短病原细菌或真菌的鉴

定时间显得尤为重要[23]。据估计, 真菌腐败造成的食品损

失占全球损失总量的 5%~10%[24]。QUÉRO 等 [25]使用

MALDI-TOF MS 技术快速识别食品变质霉菌。他们根据

MALDI-TOF MS 获得的 136 个物种的 618 个真菌菌株质谱

图创建了一个数据库。该数据库在种水平上鉴定真菌的正

确率大约为 95%, 并且不受培养时间和培养基的影响(基
于交叉验证的评估)。MOOTHOO-PADAYACHIE 等[26]证明, 
MALDI-TOF MS 技术在鉴定工业酵母菌方面是一种比分

子方法更好的生物分型工具。他们在属和种水平上对酿酒

酵母鉴定的正确率达到 100%。 

2.3  能力验证样本的检测结果 

收到样品后, 确认样品编号、状态、是否存在破损或

被污染的情况后, 根据样品的作业指导书分别对婴幼儿配

方奶粉中的霉菌和酵母进行检测。PDA 和孟加拉红琼脂

28 ℃±1 ℃培养 5 d、PF 36 ℃±1 ℃培养 2 d 后, 记录样品

在 3 种培养基上的菌落数, 其中霉菌的测定结果见表 3, 酵
母的测定结果见表 4。根据 GB 4789.15—2016 的要求, 选
择菌落数在10~150 CFU的平板分别计数, 菌落数均大于150 
CFU记录为多不可计, 菌落数在10~100之间时采用两位有效

数字报告。最终霉菌的上报结果为 15000 CFU/g, 酵母 3 个样

品的上报结果分别为: <10 CFU/g、<10 CFU/g、690 CFU/g。 

2.4  能力验证结果评价 

能力验证评价结果见表 5。能力验证评价准则为: |Z|
值≤2.0 时, 实验结果为满意; 2.0<|Z|<3.0 时, 实验结果为

可疑; |Z|≥3.0 时, 实验结果为不满意。样品 SP25 和 22NP3
的评价结果均为满意。 

 

 
表 3  能力验证婴幼儿配方奶粉中霉菌的测定结果(CFU/g) 

Table 3  Measurement results of moulds in proficiency testing infant formulae (CFU/g) 

样品编号 稀释度 
霉菌 

PDA 孟加拉红琼脂 PF 

SP25 

10–1 多不可计 多不可计 多不可计 多不可计 多不可计 多不可计 

10–2 138 145 多不可计 多不可计 多不可计 多不可计 

10–3 13 14 14 16 15 15 

10–4 1 1 1 2 1 2 

10–5 0 0 0 0 0 0 

结果 14000 15000 15000 
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表 4  能力验证婴幼儿配方奶粉中酵母的测定结果(CFU/g) 
Table 4  Determination of yeast in proficiency testing infant formulae (CFU/g) 

样品编号 稀释度 
酵母 

PDA 孟加拉红琼脂 PF 

22NP3 

A 

10–1 0 0 0 0 0 0 
10–2 0 0 0 0 0 0 
10–3 0 0 0 0 0 0 
10–4 0 0 0 0 0 0 
10–5 0 0 0 0 0 0 
结果 <10 <10 <10 

B 

10–1 0 0 0 0 0 0 
10–2 0 0 0 0 0 0 
10–3 0 0 0 0 0 0 
10–4 0 0 0 0 0 0 
10–5 0 0 0 0 0 0 
结果 <10 <10 <10 

C 

10–1 65 69 68 70 71 67 
10–2 6 7 7 8 9 8 
10–3 0 0 0 0 1 0 
10–4 0 0 0 0 0 0 
10–5 0 0 0 0 0 0 
结果 670 690 690 

 
表 5  婴幼儿配方奶粉中霉菌和酵母测定的结果评价 
Table 5  Evaluation of the results of mould and yeast 

determination in infant formulae 

检测项目 样品编号 测定结果 
/(CFU/g) 

log10 
(CFU/g) Z 值 

霉菌 SP25 15000 4.18  1.31

酵母 

22NP3/样品 A <10 - - 

22NP3/样品 B <10 - - 

22NP3/样品 C 690 2.84 –0.02

注: -表示无, 检测结果无具体的数值(<10), 因此没有 log10 和 Z
值。 

 

在能力验证样本的检测过程中, PDA 和孟加拉红琼脂

在培养 24 h 后, 需要每天观察, 直至第 5 d。培养时间越长, 
菌丝蔓延的范围越大, 给菌落计数带来困难, 易造成计数

结果偏低的情况。研究者们认为, 对于微生物而言, 自然

环境是一个寡营养环境, 而人工培养基营养过高, 快速生

长的微生物, 特别是真菌, 会导致绝大部分生长较慢的微

生物被遮盖或失去生长空间而难以分离[27]。而霉菌在 PF
真菌培养基上, 菌落呈限制性生长, 即便超过了培养时间

(48 h), 菌落也不会呈现蔓延趋势, 便于实验人员计数及后

续的分离培养。能力验证评价结果 Z 值说明 3 种培养基准

确度的一致性较好。 

3  结  论 

霉菌和酵母由于其较强的环境适应能力, 可以造成

许多食物的腐败 , 因此食品中霉菌和酵母的检测尤为重

要。本研究通过比较 3 种真菌培养基(PDA、孟加拉红琼脂

和 PF 真菌培养基), 结合 MALDI-TOF MS 鉴定结果, 建立

食品中真菌培养组学解决方案。结果显示: 3 种真菌培养基

都具有良好的准确性和稳定性, 但在菌落数较多或卫生状

况较差的条件下, PF 真菌培养基的菌落边缘清晰, 呈自限

性生长, 培养时间短, 有利于单个菌株的分离鉴定以及真

菌菌落的计数。PF 真菌培养基可作为食品中常用真菌培养

基的补充, 用于食品中真菌的培养组学研究。培养组学是

一种依赖培养的方法, 它使用大量不同培养条件的组合

和高通量手段(即质谱法或 DNA 条形码)鉴定分离出菌株。

广泛依赖培养的方法不仅能对以前无法培养的菌种进行

培养和特征描述, 还能检测微生物群落中从未报道过的

物种[28–30]。优化实验设计、探索新兴真菌分离培养技术对

于培养组学具有十分重要的意义。 

参考文献 

[1] 汪腊云, 裴华, 朱晓薇, 等. 食品中霉菌和酵母菌计数的检测能力验证

结果分析[J]. 食品安全质量检测学报, 2021, 12(3): 1021–1025. 
WANG LY, PEI H, ZHU XW, et al. Analysis of verification results of 
detection ability of molds and yeasts in food [J]. Journal of Food Safety & 
Quality, 2021, 12(3): 1021–1025. 

[2] KAROLA B, INMACULADA C, FEMÁNDEZ-NO, et al. Species 
identification of food spoilage and pathogenic bacteria by MALDI-TOF 
mass fingerprinting [J]. Journal of Proteome Research, 2012, 9(6): 
3169–3183. 



308 食品安全质量检测学报 第 16 卷 
 
 
 
 
 

[3] NICOLAOU N, XU Y, GOODACRE R. Detection and quantification of 
bacterial spoilage in milk and pork meat using MALDI-TOF-MS and 
multivariate analysis [J]. Analytical Chemistry, 2012, 84(14): 5951–5958. 

[4] WILSON RA, TALBOT NJ. Fungal physiology-a future perspective [J]. 
Microbiology (Reading), 2009, 155(Pt 12): 3810–3815. 

[5] 中华人民共和国国家卫生健康委员会. 侵袭性真菌病临床实验室诊断

操作指南[EB/OL]. (2017-02-09) [2024-06-24]. http://www.nhc.gov.cn/ 
wjw/s9492/ 201702/9421a37f3c1e4c1a81127823d63d7f2e.shtml 
National Health Commission of the People’s Republic of China. 
Performance guideline for clinical laboratory diagnosis of invasive fungal 
diseases [EB/OL]. (2017-02-09) [2024-06-24]. http://www.nhc.gov.cn/ 
wjw/s9492/ 201702/9421a37f3c1e4c1a81127823d63d7f2e.shtml 

[6] ELBEHIRY A, MARZOUK E, HAMADA M, et al. Application of 
MALDI-TOF MS fingerprinting as a quick tool for identification and 
clustering of foodborne pathogens isolated from food products [J]. New 
Microbiologica, 2021, 40(4): 269–278. 

[7] PEREIRA AC, CUNHA MV. An effective culturomics approach to study 
the gut microbiota of mammals [J]. Research in Microbiology, 2020, 
171(8): 290–300. 

[8] LAGIER JC, KHELAIFIA S, ALOU MT, et al. Culture of previously 
uncultured members of the human gut microbiota by culturomics [J]. 
Nature Microbiology, 2016, 1: 16203. 

[9] LAGIER JC, HUGON P, KHELAIFIA S, et al. The rebirth of culture in 
microbiology through the example of culturomics to study human gut 
microbiota [J]. Clinical Microbiology Reviews, 2015, 28: 237–264. 

[10] 周士越, 周欣, 张志锋, 等. 未培养真菌分离培养方法初探[J]. 菌物学

报, 2020, 39(4): 766–776. 
ZHOU SY, ZHOU X, ZHANG ZF, et al. A preliminary study of isolation 
and culture methods for uncultured fungi [J]. Mycosystema, 2020, 39(4): 
766–776. 

[11] DUBOURG G, CORNU F, EDOUARD S, et al. First isolation of 
Akkermansia muciniphila in a blood-culture sample [J]. Clinical 
Microbiology and Infection, 2017, 23(9): 682–683. 

[12] 张舒, 周梦诗, 李睿, 等. 基于不同通用培养基的真菌培养组学方法研

究[J]. 中国热带医学, 2023, 23(8): 783–789. 
ZHANG S, ZHOU MS, LI R, et al. Research on fungal culturomics based 
on different universal media [J]. China Tropical Medicine, 2023, 23(8): 
783–789. 

[13] 邵悦, 刘永泽, 卢福荣. 食品中霉菌与酵母菌计数能力验证结果的分

析探讨[J]. 现代食品, 2023, 29(14): 173–175. 
SHAO Y, LIU YZ, LU FR. Analysis and discussion of the results of 
proficiency testing of mould and yeast counts in food [J]. Modern Food, 
2023, 29(14): 173–175. 

[14] PAVLOVIC M, HUBER I, KONRAD R, et al. Application of 
MALDI-TOF MS for the identification of food borne bacteria [J]. Open 
Microbiology Journal, 2013, 15(7): 135–41. 

[15] SORO-YAO AA, SCHUMANN P, THONAR P, et al. The use of 
MALDI-TOF mass spectrometry, ribotyping and phenotypic tests to 
identify lactic acid bacteria from fermented cereal foods in Abidjan (Côte 
d'Ivoire) [J]. Open Microbiology Journal, 2014, 18(8): 78–86. 

[16] LEE MR, TSAI CJ, TENG SH, et al. Identification of Weissella species by 
matrix-assisted laser desorption/ionization time-of-flight mass 
spectrometry [J]. Frontiers in Microbiology, 2015, 5(6): 1246. 

[17] NOMURA F. Proteome-based bacterial identification using 
matrix-assisted laser desorption ionization-time of flight mass 
spectrometry (MALDI-TOF MS): A revolutionary shift in clinical 
diagnostic microbiology [J]. Acta Biochimica et Biophysica Sinica, 2015, 
1854(6): 528–537. 

[18] 曹克任. 食品中霉菌和酵母计数能力验证的质量控制[J]. 食品安全导

刊, 2023(29): 38–41. 
CAO KR. Quality control of proficiency testing for mould and yeast 
counts in food [J]. China Food Safety Magazine, 2023(29): 38–41. 

[19] STAUNING MA, JENSEN CS, STAALSØE T, et al. Detection and 
quantification of Plasmodium falciparum in human blood by 
matrix-assisted laser desorption/ionization time-of-flight mass 
spectrometry: A proof of concept study [J]. Malaria Journal, 2023, 22: 285. 

[20] CHERKAOUI A, RIAT A, RENZI G, et al. Diagnostic test accuracy of an 
automated device for the MALDI target preparation for microbial 
identification [J]. Eur J Clin Microbiol Infect Dis, 2023, 42: 153–159. 

[21] ISKENDER S, HEYDAROVB S, YALCINA M, et al. Rapid 
determination of colistin resistance in Klebsiella pneumoniae by 
MALDI-TOF peak based machine learning algorithm with MATLAB [J]. 
Diagnostic Microbiology and Infectious Disease, 2023, 107: 116052. 

[22] SINGHAL N, KUMAR M, KANAUJIA PK, et al. MALDI-TOF mass 
spectrometry: An emerging technology for microbial identification and 
diagnosis [J]. Frontiers in Microbiology, 2015, 6: 791. 

[23] ELBEHIRY A, ALDUBAIB M, ABALKHAIL A, et al. How 
MALDI-TOF mass spectrometry technology contributes to microbial 
infection control in healthcare settings [J]. Vaccines (Basel), 2022, 10: 
1881. 

[24] CALDERARO A, CHEZZI C. MALDI-TOF MS: A reliable tool in the 
real life of the clinical microbiology laboratory [J]. Microorganisms, 2024, 
12(2): 322. 

[25] QUÉRO L, GIRARD V, PAWTOWSKI A, et al. Development and 
application of MALDI-TOF MS for identification of food spoilage 
fungi [J]. Food Microbiology, 2019, 81: 76–88. 

[26] MOOTHOO-PADAYACHIE A, KANDAPPA HR, KRISHNA SBN, et 

al. Biotyping Saccharomyces cerevisiae strains using matrix-assisted 
laser desorption/ionization time-of-flight mass spectrometry 
(MALDI-TOF MS) [J]. European Food Research and Technology, 2013, 
236(2): 351–364. 

[27] SOUICHIRO K, AYASA Y, SERINA D, et al. Isolation of previously 
uncultured slow-growing bacteria by using a simple modification in 
preparation of agar media [J]. Applied and Environmental Microbiology, 
2018, 84(19): e00807–e00818. 

[28] HUGON P, LAGIER JC, COLSON P, et al. Repertoire of human gut 
microbes [J]. Microbial Pathogenesis, 2017, 106: 103–112. 

[29] LAGIER JC, MILLION M, HUGON P, et al. Human gut microbiota: 
Repertoire and variations [J]. Frontiers in Cellular and Infection 
Microbiology, 2012, 2: 136. 

[30] CUNHA MV, ALBUQUERQUE T, THEMUDO P, et al. The gut 
microbiota of the Egyptian mongoose as an early warning indicator of 
ecosystem health in Portugal [J]. International Journal of Environmental 
Research and Public Health, 2020, 17(9): 3104. 

(责任编辑: 于梦娇 蔡世佳) 
 




