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云南地区 30 件散装香辛料微生物菌群分析 

杨  菁, 汤晓召* 
[云南省疾病预防控制中心(云南省预防医学科学院), 昆明  650500] 

摘  要: 目的  探究云南地区市场散装香辛料中细菌与真菌的群落结构及多样性特征。方法  采集云南地区

八角、辣椒、白胡椒、草果、花椒、孜然共 6 类 30 件散装香辛料, 基于全基因组测序分析细菌、真菌多样性, 

并从门水平、属水平对细菌、真菌菌群结构进行分析。结果  6 类香辛料细菌菌群在门水平上的优势菌群有

变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌门、放线菌门, 其中白胡椒类样品的细菌菌群多样性丰富。在属水平上, 优势菌

群主要为戴尔福特菌属。6 类香辛料真菌菌群在门水平上的优势菌群有子囊菌门、担子菌门, 其中八角类样品

的真菌菌群多样性丰富。在属水平上, 不同香辛料的优势菌群不同。香辛料中主要的致病菌污染为蜡样芽胞

杆菌与克罗诺杆菌属, 并存在不同程度的霉菌污染。结论  香辛料中细菌及真菌的菌群多样性丰富, 在门水平

上细菌菌群、真菌菌群的优势菌群较为一致, 而在属水平上会有不同。香辛料中细菌及真菌的菌群覆盖了人

类致病菌菌属和植物致病菌菌属。 
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Analysis of microbial communities in 30 samples of bulk spices in  
Yunnan Region 

YANG Jing, TANG Xiao-Zhao* 
[Yunnan Center for Disease Control and Prevention (Yunnan Academy of Preventive Medicine), Kunming 650500, China] 

ABSTRACT: Objective  To investigate the community structure and diversity characteristics of bacteria and fungi 

in bulk spices marketed in Yunnan Region. Methods  The 30 samples of bulk spices covering 6 categories, namely, 

star anise, chili pepper, white pepper, Amomum tsao-ko, Sichuan pepper and cumin, were collected from Yunnan 

Region. Using whole-genome sequencing, the diversity of bacteria and fungi was analyzed, and the microbial 

community structures of bacteria and fungi were investigated at the phylum and genus levels. Results  The 

dominant bacterial communities of the 6 spices at the phylum level were Proteobacteria, Firmicutes, Bacteroidota, 

Actinobacteriota, and white pepper samples had high diversity in bacterial community. At the genus level, the 

dominant bacterial community was Delftia. The dominant groups of fungal communities of 6 spices at the phylum 

level were Ascomycota and Basidiomycota, and star anise samples had high diversity in fungal community. At the 

genus level, the dominant community of different spices were different. The main pathogenic bacterial contaminants 
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in the spices were Bacillus cereus and Cronobacter spp., and there was varying degrees of mold contamination. 

Conclusion  Spices have high diversity in bacterial and fungal communities, and the dominant communities of 

bacterial and fungal are more consistent at the phylum level in different spices, while they may be different at the 

genus level. The bacterial and fungal communities in the spices covered both human pathogenic and plant pathogenic 

genera. 
KEY WORDS: spices; bacterial community; fungal community 
 
 

0  引  言 

香辛料作为提升食品风味、赋予饮食文化特色的关键

辅料, 在全球餐饮行业和家庭烹饪中具有重要的地位。在

我国, 香辛料产业依托丰富的农业资源, 覆盖辣椒、花椒、

八角、孜然等多个种类, 不仅是日常消费的刚需品, 更成

为农产品出口贸易的重要组成部分, 年产量与市场规模持

续攀升, 对推动地方经济发展、提升农产品国际竞争力具

有重要推动作用。 
然而, 随着香辛料市场需求的扩大, 其出口贸易却面

临显著瓶颈。相关数据显示, 我国香辛料出口量虽逐年增

长, 但因质量安全问题导致的退货、通报事件频发, 其中

微生物污染与农药残留是最主要的制约因素[1]。香辛料的

生产过程涉及种植、采收、晾晒、加工、储存等多个环节, 
易受环境中微生物的污染, 常见的致病菌包括沙门氏菌、

单核细胞增生李斯特氏菌、蜡样芽胞杆菌等, 同时还可能

滋生曲霉、青霉等真菌并产生黄曲霉素、赭曲霉素等真菌

毒素[2–3]。这些污染物不仅会降低香辛料的品质, 更会在后

续食品加工与食用过程中引发食物中毒、肠胃疾病等健康

风险, 对消费者安全构成威胁, 也严重影响我国香辛料的

国际市场信誉。唐晓阳[4]的研究数据进一步证实了该问题

的严峻性: 2019 年至 2024 年期间, 全球进出口香辛料中涉

及微生物污染的相关通报共计 45 余种、1287 件, 涉及欧

盟、美国、日本等多个出口地, 其中因致病菌超标导致的

通报占比超过 60%。这一数据表明, 微生物污染已成为制

约我国香辛料产业高质量发展、阻碍出口贸易的关键问题。

亟需通过系统性研究明晰污染现状, 为防控措施的制定提

供科学依据。魏文莉[5]在对不同采样地的干辣椒进行微生

物分析时发现大肠埃希氏菌属, 黑曲霉属污染严重。李燕

杰等[6]对市场上常见香辛料进行微生物检测, 结果表明香

辛料中大肠菌群数与细菌总数均超标。由此可见, 我国市

售香辛料微生物超标率较高, 相关污染已成为全球食品安

全突出问题。 
当前, 针对香辛料微生物污染的研究方法多集中于

传统的实验方法 , 难以全面揭示香辛料中菌群的整体结

构、优势菌种及潜在风险微生物的分布特征。全基因组测

序技术凭借其高分辨率、高通量的优势, 能够从门、属甚

至种水平解析微生物群落组成, 为深入了解香辛料微生物

污染的来源与传播路径提供更精准的技术支撑。 
本研究以市售散装香辛料为研究对象, 选取辣椒、花

椒、八角、孜然、草果、白胡椒等 6 类共 30 件样品, 采用

全基因组测序技术对其菌群结构进行系统分析。通过明确

不同品类香辛料中微生物的群落组成差异、优势菌群及潜

在致病菌的分布情况, 结合传统的致病菌检验及霉菌计数, 
旨在明晰当前市售散装香辛料的微生物污染现状, 为香辛

料流通环节的质量管控、污染风险预警及生产过程的优化

提供数据支持与科学依据, 进而助力我国香辛料产业突破

出口瓶颈, 实现高质量发展。 

1  材料与方法 

1.1  样本来源 

本研究共采集了 6 类干制散装香辛料, 每种类分别采

集 5 件, 共 30 件样品, 包括八角(BJ)、辣椒(LJ)、白胡椒

(BHJ)、草果(CG)、花椒(HJ)、孜然(ZR), 采自云南不同

地区。 

1.2  试剂与仪器 

缓冲蛋白胨水、四六磺酸钠煌绿增菌液、亚硫酸铋琼

脂、HE 琼脂、营养琼脂、软琼脂、李氏增菌肉汤 LB (LB1、

LB2)、改良月桂基硫酸盐胰蛋白胨肉汤-万古霉素、阪崎显

色平板、胰蛋白胨大豆琼脂、孟加拉红琼脂(北京陆桥计数

股份有限公司); 李斯特显色培养基(上海欣中生物工程有

限公司); 血平板(安图生物工程股份有限公司); 氯化钠(分
析纯, 西陇化工股份有限公司); 蜡样芽胞杆菌毒力基因荧

光聚合酶链式反应(polymerase chain reaction, PCR)试剂盒

(生科源生物科技有限公司); Phusion Master Mix、引物[赛
默飞世尔科技(中国)有限公司]。 

SX-700H 高压灭菌器(日本 TOMMY 公司); JJ 100 天

平(精度 0.01 g, 常熟市双杰测试仪器厂); IKA MS3 振荡仪

(德国 IKA 公司); IF 260 plus 培养箱(德国 Memmert 公司); 
7500 PCR 仪[赛默飞世尔科技(中国)有限公司]; Illumina 
Novaseq 6000 高通量仪器(美国因美纳公司)。 

1.3  方  法 

1.3.1  样品 DNA 的提取及测定 
采用十六烷基三甲基溴化铵法(cetyltrimethylammonium 

bromide, CTAB)对样品的基因组 DNA 进行提取, 采用 Qubit 
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2.0 对 DNA 浓度进行精确定量, 合格情况下进按标准建库流

程进行文库构建。 
1.3.2  PCR 引物及体系 

细 菌 16S 扩 增 子 测 序 使 用 引 物 515F (5′→3′): 
GTGCCAGCMGCCGCGGTAA 和 806R (5′→3′): 
GGACTACHVGGGTWTCTAAT 。 真 菌 引 物 为 ITS1F 
(5′→3′): CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA 和 ITS2 (5′→3′): 
GCTGCGTTCTTCATCGATGC。扩增体系: Phusion Master 
Mix (2×) 15 μL, 引物(2 μmol/L) 3 μL, DNA 模板(1 ng/μL) 
10 μL, 灭菌去离子水补至 30 μL。扩增程序: 98 ℃预变性

1 min; 30 个循环(98 ℃, 10 s; 50 ℃, 30 s; 72 ℃, 30 s); 
72 ℃, 5 min。使用 Illumina Novaseq 6000 高通量仪器进行

上机测序。 
1.3.3  致病菌的分类与鉴定 

根据 GB 4789.4—2016《食品安全国家标准 食品微生

物学检验 沙门氏菌检验》、GB 4789.30—2016《食品安全

国家标准 食品微生物学检验 单核细胞增生李斯特氏菌

检验》、GB 4789.40—2016《食品安全国家标准 食品微生物

学检验 克罗诺杆菌属(阪崎肠杆菌)检验》、GB 4789.40—2014
《食品安全国家标准 食品微生物学检验 蜡样芽胞杆菌》、

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》对样品进行处理、检验及致病菌计数、

分离、鉴定。 

1.4  数据处理 

使用 Mothur v1.43.0 软件将得到的 ASVs 与数据库比

对从而得到每个 ASV 的物种信息。使用 QIIME2 软件计算

otus、shannon、simpson、chao1、coverage、dominance 和

pielou e 指数。使用 R 4.3 软件对样品在门、属分类上进行

分析并绘制相对丰度图。在相对丰度图中, 占比最高的菌

属, 为优势菌属。 
其中, otus 是序列聚类后替代“物种”的分类单位, 用

于多样性计算; shannon 综合反映物种丰富度和均匀度的 α
多样性指标, 一般情况下指数值越高, 物种多样性越丰富; 
simpson 侧重反映物种均匀度的 α多样性指标, 值越大, 均
匀度越高; chao1 重点反映群落中物种的数量多少, 代表群

落的物种丰富度越高, 常与 shannon 指数、simpson 指数联

合使用以全面评估 α多样性; coverage 数值越接近 1, 说明

测序深度足够; dominance 衡量群落中优势物种的集中程

度, 物种丰度分布越均匀, 指数值则越小; pielou e 数值越

接近 1, 代表群落中各物种的相对丰度越均匀; 数值越接

近 0, 代表物种丰度差异越大[7–9]。 

2  结果与分析 

2.1  细菌菌群分析 

2.1.1  细菌菌群多样性分析 
对 6 种不同香辛料样品的细菌菌群 α多样性指数进行

分析, 结果见表 1。从 chao1 指数和 otus 指数来看, 实际获

得的细菌物种数少于观测到细菌物种数。从表 1 中可知, 
coverage 指数均大于 0.99, 说明此次采样检测未被观测到

的细菌比例极低, 取样较为充分, 样品能较好地代表真实

群落, 测序结果可行。样品 pielou e 指数在 0.24~0.45 之

间, 表明这 6 种样品细菌菌群均匀度不高。结合 shannon
指数和 simpson 指数可知白胡椒类样品的细菌菌群多样

性较高。 
2.1.2  基于门水平细菌菌群分析 

本研究对 6 类 30 件不同的香辛料的细菌菌群进行分

析, 从门水平上, 相对丰度位于前 4 的菌群有: 变形菌门

(Proteobacteria) 、 厚 壁 菌 门 (Firmicutes) 、 拟 杆 菌 门

(Bacteroidota)、放线菌门(Actinobacteriota), 且 6 类香辛料

均含有此 4 种菌群。 
从门水平的物种丰度热图可知, 白胡椒类样品中梭

杆菌门(Fusobacteriota)、芽单胞菌门(Gemmatimonadota)、
绿弯菌门(Chloroflexi)、厚壁菌门的物种丰富度较高, 辣椒

类样品中变形菌门的物种丰富度较高, 花椒类样品中放线

菌门、拟杆菌门的物种丰富度较高, 孜然类样品中酸杆菌

门(Acidobacteriota)的物种丰富度较高, 八角类样品中浮霉

菌门(Planctomycetota)、变形菌门的物种丰富度较高, 见图 1。 
2.1.3  基于属水平的细菌菌群分析 

不同种类香辛料在属水平细菌物种丰度如图 2 所示。

由图 2 可知在属水平上, 6 种香辛料均含有的菌群有戴尔福

特菌属(Delftia)、罗尔斯通氏菌属(Ralstonia), 其中戴尔福

特菌属为优势菌群。 
 

表 1  样品细菌菌群多样性指数 
Table 1  Bacterial community diversity indices of samples 

样品名 chao1 dominance coverage otus pielou e shannon simpson 

BJ 269.688  0.497  0.999  256.4  0.279  2.216  0.503  

LJ 123.550  0.548  0.999  117.8  0.245  1.765  0.452  

BHJ 487.876  0.211  0.999  465.0  0.445  3.899  0.788  

CG 268.100  0.393  0.999 249.2  0.325  2.537  0.607  

HJ 240.078  0.383  0.999 226.4  0.332 2.646  0.617  

ZR 100.110  0.379  0.999 94.4  0.342 2.001  0.621  
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图 1  样品门水平细菌菌群热图 
Fig.1  Heatmap of bacterial communities at the phylum  

level in samples 
 

 
 

图 2  样品属水平细菌优势菌群相对丰度图 
Fig.2  Relative abundance plot of bacterial dominant communities 

at the genus level in samples 

不同种类香辛料样品的细菌菌群会有不同, 乳酸菌

属 (Ligilactobacillus) 、醋杆菌属 (Acetobacter) 、梭菌属

(Clostridium) 3 类菌群仅在白胡椒类样品中存在, 其中乳

酸菌属的相对丰度较高, 为 29.17%, 而梭菌属中有多个种

为典型人类致病菌。噬酸菌属(Acidovorax)仅在草果类样品

中存在, 相对丰度为 5.71%, 甲基红菌属(Methylorubrum)
在胡椒类样品中的相对丰度较高, 相对丰度为 22.29%。 

2.2  真菌菌群分析 

2.2.1  真菌菌群多样性分析 
对 30 件样品的真菌菌群 α多样性指数进行分析, 见

表 2。从 chao1 指数和 otus 指数来看, 实际获得的真菌物

种数少于观测到真菌物种数。从表 2 中可知, coverage 指

数均大于 0.99, 说明此次采样检测未被观测到的真菌比

例极低 , 取样较为充分 , 样品能较好地代表真实群落 , 
测序结果可行。从样品 pielou e 指数可知, 此 30 件样品

的真菌菌群均匀度高于细菌菌群的均匀度。结合 shannon
指数和 simpson 指数可知八角类样品的真菌菌群多样性

较高。 
2.2.2  基于门水平真菌菌群分析 

从门水平上看, 不同种类的香辛料中, 含有的真菌菌

群 主 要 有 : 子 囊 菌 门 (Ascomycota) 、 担 子 菌 门

(Basidiomycota) 、 毛 霉 门 (Mucoromycota) 、 被 孢 霉 门

(Mortierellomycota)、壶菌门 (Chytridiomycota)、虫霉门

(Zoopagomycota)、罗兹菌门 (Rozellomycota)、油壶菌门

(Olpidiomycota)以及球囊菌门(Glomeromycota), 占优势的

真菌菌群有子囊菌门及担子菌门, 二者总和在各香辛料真

菌菌群中占比约为 70%~98%。另外, 虫霉门、球囊菌门仅

存在于孜然类样品中, 罗兹菌门仅在胡椒类样品中检出、

油壶菌门仅存在于胡椒类样品中。 
从门水平的物种丰度热图可知, 孜然类样品中虫霉

门、球囊菌门、被孢霉门、壶菌门的物种丰富度较高, 草
果类样品中罗兹菌门的物种丰富度较高, 八角类样品中毛

霉门的物种丰富度较高, 花椒类样品中油壶菌门的物种丰

富度较高, 见图 3。 

 
表 2  样品真菌菌群多样性指数 

Table 2  Fungal community diversity indices of samples 

样品名称 chao1 dominance coverage otus pielou e shannon simpson 

BJ 284.613  0.120  0.999  207.6  0.601  4.536  0.880  

LJ 251.648  0.152  0.999  205.2  0.576  4.382  0.848  

BHJ 126.450  0.167  0.999  122.0  0.615  4.123  0.833  

CG 214.372  0.260  0.999  174.8  0.507  3.741  0.740  

HJ 327.955  0.184  0.998  236.2  0.496  3.835  0.816  

ZR 298.095  0.444  0.998  202.8  0.340  2.496  0.556  
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图 3  样品门水平真菌菌群热图 
Fig.3  Heatmap of fungal communities at the phylum  

level in samples 
 

2.2.3  基于属水平的真菌菌群分析 
不同种类香辛料在属水平真菌物种丰度如图 4 所示。

由图 4 可知在属水平上, 不同种类的香辛料真菌物种的丰

度各有不同。其中, 八角类样品真菌优势菌群为壳二孢属

(Didymella) (10.24%), 辣椒类样品真菌优势菌群为枝孢属

(Cladosporium) (23.90%), 白胡椒类样品真菌优势菌群为

镰孢属(Fusarium) (17.20%), 草果类样品真菌优势菌群为

曲霉属(Aspergillus) (14.02%), 花椒类样品真菌优势为丝担

菌属(Filobasidium) (11.00%), 孜然样品中的优势真菌菌群

为链格孢属(Alternaria) (63.46%)。 

 
 

图 4  样品属水平真菌优势菌群相对丰度图 
Fig.4  Relative abundance plot of fungal dominant communities at 

the genus level in samples 
 

2.3  微生物污染物检测 

2.3.1  致病菌检出情况 
对 30 件香辛料样品进行了蜡样芽胞杆菌(定量)、克罗

诺杆菌属(定量)、单核细胞增生李斯特氏菌、沙门氏菌 4
种致病菌的检测, 其中单核细胞增生李斯特氏菌、沙门氏

菌均无检出, 蜡样芽胞杆菌(定量)的样品阳性率为 36.67% 
(11/30), 计数范围最低为 5 CFU/g, 最高为 210 CFU/g, 克
罗诺杆菌属(定量)的样品阳性率为 33.33% (10/30), 计数范

围最低为 0.30 MPN/100 g, 最高为>110.00 MPN/100 g, 见
表 3。从表 3 中可知, 样品中共分离得到 11 株蜡样芽胞杆

菌, 其中携带 hbl C、nhe B 和 ces 的菌株分别为 54.55% 
(6/11)、100.00% (11/11)、0% (0/11)。克罗诺杆菌属中, 检
出阪崎克罗诺杆菌、丙二酸盐克罗诺杆菌、都柏林克罗诺

杆菌和莫金斯克罗诺杆菌, 占比分别为 50.00% (5/10)、
30.00% (3/10)、10.00% (1/10)、10.00% (1/10), 见表 3。 

 

表 3  不同类型香辛料蜡样芽胞杆菌、克罗诺杆菌属检出情况 
Table 3  Detection of Bacillus cereus and Cronobacter spp. in different types of spices 

样品 
类别 

蜡样芽胞杆菌 克罗诺杆菌属 
阳性数/份 计数结果/(CFU/g) hblC/nheB/ces 阳性数/份 计数结果/(MPN/100 g) 菌种鉴定 

BJ 2 
5 -/+/- 

1 0.30 阪崎克罗诺杆菌 
130 +/+/- 

LJ 1 20 -/+/- 2 
0.36 丙二酸盐克罗诺杆菌 

>110.00 阪崎克罗诺杆菌 

BHJ 1 190 +/+/- 2 
0.36 阪崎克罗诺杆菌 
0.30 阪崎克罗诺杆菌 

CG 3 
45 +/+/- 

1 0.36 阪崎克罗诺杆菌 20 -/+/- 
10 -/+/- 

HJ 2 
120 +/+/- 

1 23.00 都柏林克罗诺杆菌 
170 +/+/- 

ZR 2 
10 +/+/- 

3 
0.36 丙二酸盐克罗诺杆菌 

110.00 莫金斯克罗诺杆菌 
210 -/+/- 0.36 丙二酸盐克罗诺杆菌 

注: +表示基因阳性; -表示基因阴性。 
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2.3.2  霉菌检出情况 
对 30 件不同散装香辛料样品进行了霉菌检测, 具体

检测结果见表 4。从表 4 中可知, 霉菌都有不同程度的检

出, 计数范围最低为<10 CFU/g, 最高位 3800 CFU/g。其中, 
白胡椒类样品的霉菌计数结果最低, 且有两件样品的霉菌

计数<10 CFU/g。 

 
表 4  不同类型香辛料霉菌计数情况 

Table 4  Situation of fungal counts in different types of spices 

样品 
类别 

霉菌计数 样品 
类别 

霉菌计数 

CFU/g CFU/g 

BJ 

1200 

CG 

90 

40 120 

400 30 

50 100 

180 150 

LJ 

1100 

HJ 

1200 

80 120 

1600 3200 

800 160 

3800 200 

BHJ 

<10 

ZR 

180 

30 100 

15 100 

10 210 

<10 90 

 

3  讨论与结论 

本研究采用全基因组测序, 对 6 类 30 件不同种类的

散装香辛料进行细菌、真菌菌群的分析。 
(1)八角、辣椒、白胡椒、草果、花椒、孜然 6 类香辛

料细菌菌群在门水平上的优势菌群有变形菌门、厚壁菌门、

拟杆菌门、放线菌门, 其中白胡椒类样品的细菌菌群多样

性丰富。在属水平上, 优势菌群为戴尔福特菌属。 
虽然香辛料种类不同, 但其细菌群落的门水平具有

较强的相似性, 此结果与 SANE 等[10]的研究结果相同, 可
能因为不同香辛料受到相似储存条件、加工过程的影响导

致群落结构相似。在属水平上, 不同种类香辛料样品的细

菌菌群会有不同, 优势类群主要为戴尔福特菌属, 该菌属

为变形杆菌门下的革兰氏阴性细菌, 广泛分布于自然环境

中, 具有较强的耐旱性和渗透压适应能力、代谢效率高、

pH 适应范围广[11–14]。在香辛料这种室温、通风或密封的

储存条件下 , 推断该菌属能够利用营养成分低的物质 , 
分泌小分子抗菌物质, 抑制其他细菌的生长, 从而成为优

势菌。 

白胡椒类样品的细菌菌群多样性丰富, 且含有相对

丰度较高的乳酸菌属, 这可能与白胡椒特殊的加工过程有

关。首先, 胡椒在加工过程中需要去皮, 去皮过程会减少

果皮中酚类、萜类等抗菌成分的含量[15], 从而降低对部

分细菌的抑制作用。其次胡椒类样品的“水浸发酵”过程

是一个“厌氧、酸性”的环境, 给乳酸菌属提供有优势的增

殖条件[16]。 
(2)八角、辣椒、白胡椒、草果、花椒、孜然 6 类香辛

料真菌菌群在门水平上的优势菌群有子囊菌门、担子菌门, 
其中八角类样品的真菌菌群多样性丰富。在属水平上, 不
同香辛料的优势菌群不同。 

在门水平上, 香辛料的真菌优势菌群有子囊菌门、担

子菌门, 此研究结果与文献[17–18]的研究结果一致。在属

水平上, 不同香辛料的真菌优势菌群有所差异, 表明不同

香辛料的真菌菌群与香辛料固有成分的选择与作用、加工

方式等有关。如辣椒类样品优势菌群枝孢属, 对植物源刺

激性物质的耐受性较强, 虽然辣椒含有高浓度抗菌作用的

辣椒素, 但枝孢属因能耐受从而成为优势菌[19–20]。链格孢属

是孜然类样品的主要病原菌, 可导致植物枯萎、种子失活[16], 
但链格孢属真菌可能通过“外排泵-生物”协同介导机制, 从
而突破孜然类抑菌物质的化学防御, 成为优势菌[21–24]。曲

霉属具有较强耐旱性和产酶能力, 能分解纤维素等, 比其

他菌属更能适应草果的干燥储存环境[25–26]。 
(3)通过微生物致病菌及霉菌计数结果可知, 香辛料

中主要的致病菌为蜡样芽胞杆菌和克罗诺杆菌属。 
蜡样芽胞杆菌为条件性致病菌, 一方面当食品中污

染含量大于 105 CFU/g 时才有可能导致食物中毒事件的发

生, 另一方面蜡样芽胞杆菌携带的溶血性肠毒素基因毒力

hbl、非溶血性肠毒素毒力基因 nhe、呕吐毒素毒力基因 ces
也会导致食源性疾病的发生[27]。在本次研究中, 所有样品

的蜡样芽胞杆菌计数均小于 105 CFU/g, nhe B 基因的检出

率为 100.00%, hbl C+nhe B 的检出率为 54.55%。说明香辛

料样品中, 存在蜡样芽胞杆菌污染的情况, 但携带呕吐毒

素毒力基因 ces 的概率较低。 
有相关研究表明, 当用 104~105 CFU/mL 浓度的克罗

诺杆菌属进行小鼠实验室时, 72 h 小鼠的死亡率高达 60%
以上[28], 因此对香辛料中克罗诺杆菌属进行定量检测, 可
以跟踪评价香辛料中克罗诺杆菌属的污染水平, 预防相关

食源性疾病的发生。另外, 在此次克罗诺杆菌属的计数、

鉴定试验中, 共分离得到 4 类种, 其中以阪崎克罗诺杆菌、

丙二酸盐克罗诺杆菌为主, 此结果与文献[29–30]的研究结

果一致。 
本研究表明, 香辛料中细菌及真菌的菌群多样性丰富, 

覆盖了人类致病菌, 如梭菌属、曲霉属[31–33]和植物致病菌如

噬酸菌属、壳二孢属、枝孢属、镰孢属、链格孢属[34–39]。

同时, 存在着不同程度的细菌性致病菌、霉菌污染。在这
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些香料所携带的微生物中, 枝孢属、曲霉属、链格孢属等

会导致植物病害, 产生次级代谢产物、引起植物发霉而影

响香辛料的风味、口感及质量。枝孢菌属, 它的孢子是重

要过敏原, 可引起呼吸系统的过敏反应。镰孢属、曲霉属、

链格孢属会产生毒素, 对人体造成伤害, 由此可见, 香辛

料微生物污染的严重性。目前, GB 31644—2018《食品安

全国家标准 复合调味料》适用于复合调味料的微生物限

量, 并规定应符合 GB 29921—2021《食品安全国家标准 
预包装食品中致病菌限量》的限量标准。虽然 GB 
29921—2021 中有针对“即食香辛料类”提出了致病菌限量

要求, 但不适用于八角、花椒等非即食香辛料。因此, 本
研究通过全基因组测序的方法, 了解、分析各类散装香

辛料中细菌、真菌的群落结构, 并对致病菌、霉菌进行

检测, 为香辛料的流通管理、标准制修订提供基础数据

与理论支持。 
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