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高通量测序技术解析云南省酸菜中乳酸菌多样性

及功能特性 

王  蕊, 刁玉华, 赵四标, 张联琴, 陈  娴, 陈  艳, 左  诚, 万  静, 张加稳* 
[昆明市食品药品检验所(昆明市食品药品检验研究院), 昆明  650032] 

摘  要: 目的  了解云南省酸菜中乳酸菌群落结构、多样性及菌群功能。方法  采用 Oxford Nanopore 高通量

测序技术, 对云南省 5 个不同气候与地理区位的 30 份传统酸菜样本进行测序。结果  芽孢杆菌纲下, 共注释到

1 个目, 5 个科, 10 个属、70 个种。在属水平上, 乳杆菌属为绝对优势菌群, 其占比在 66.13%~96.92%之间。其次为

肠球菌属、明串珠菌属、片球菌属、魏斯氏菌属。种水平上发酵乳杆菌、消化伴生乳杆菌、德氏乳杆菌、粪肠球菌、

韩国列文氏乳杆菌为优势种, 且不同地区物种组成差异明显。西双版纳傣族自治州和德宏傣族景颇族自治州所代表

的热带地区样本中乳酸菌多样性高于气候相对温和的昆明、曲靖和大理白族自治州地区。聚类分析表明, 热带地区

样本群落结构相似聚为一类, 温带地区聚为另一类, 表明气候条件及地理来源是影响乳酸菌群落构成的主要因子。

功能预测显示, 化能异养与发酵为主要能量代谢途径, 各地区在硝酸盐还原、氨化、氮呼吸等功能上存在差异: 大理

白族自治州地区样本中, 化能异养与发酵功能丰度与总酸含量正相关, 均为最高; 西双版纳傣族自治州和德宏傣族

景颇族自治州则以硝酸盐还原功能丰度值、亚硝酸含量较高为特征; 而曲靖和昆明地区亚硝酸盐氨化及氮呼吸功能

丰度值较高, 亚硝酸盐含量与其负相关, 显著低于其他地区。结论  本研究揭示了云南省不同地区酸菜中乳酸菌的

群落差异、多样性与潜在功能, 为后续功能性菌株的筛选及区域特色乳酸菌资源的开发与利用提供理论依据。 

关键词: 乳酸菌; 多样性; 功能特性; 酸菜; 云南省 
中图分类号: TS201.3              文献识别码: A            文章编号: 2095–0381(2026)15–0054–11 

Analysis of the diversity and functional characteristics of lactic acid bacteria 
in pickled vegetables from Yunnan Province by high-throughput sequencing 

technology 

WANG Rui, DIAO Yu-Hua, ZHAO Si-Biao, ZHANG Lian-Qin, CHEN Xian,  
CHEN Yan, ZUO Cheng, WAN Jing, ZHANG Jia-Wen* 

[Kunming Institute for Food and Drug Control (Kunming Academy of Food and Drug Inspection), Kunming 650032, China] 



第 15 期 王  蕊, 等: 高通量测序技术解析云南省酸菜中乳酸菌多样性及功能特性 55 
 
 
 
 
 

ABSTRACT: Objective  To understand the community structure, diversity and potential function of lactic acid 
bacteria in pickled vegetables in Yunnan Province. Methods  The 30 traditionally pickled vegetables samples 
collected from 5 different climatic and geographical regions in Yunnan Province, and sequenced by Oxford Nanopore 
high-throughput sequencing technology. Results  The results revealed that within the class Bacilli, a total of 1 order, 
5 families, 10 genera and 70 species were annotated. At the genus level, Lactobacillus was the absolutely dominant 
genus, with its relative abundance ranging from 66.13% to 96.92%, followed by Enterococcus, Leuconostoc, 
Pediococcus and Weissella. At the species level, Lactobacillus fermentum, Companilactobacillus alimentarius, 
Lactobacillus delbrueckii, Enterococcus faecalis and Levilactobacillus koreensis were identified as the dominant 
species, with significant differences in species composition across regions. Samples from the tropical regions of 
Xishuangbanna Dai Autonomous Prefecture and Dehong Dai and Jingpo Autonomous Prefecture exhibited higher 
lactic acid bacteria diversity than those from the more temperate regions of Kunming, Qujing and Dali Bai 
Autonomous Prefecture. Cluster analysis showed that tropical samples grouped together, while temperate samples 
formed a separate cluster, indicating that climate and geographical origin were major factors influencing lactic acid 
bacteria community composition. Functional prediction indicated that chemoheterotrophy and fermentation were the 
primary energy metabolism pathways. Regional differences were observed in functions such as nitrite reduction, 
ammonification and nitrogen respiration. In the samples from Dali Bai Autonomous Prefecture, the abundance values 
of chemoheterotrophy and fermentation functions showed a positive correlation with the total acid content, both being 
the highest. In contrast, Xishuangbanna Dai Autonomous Prefecture and Dehong Dai and Jingpo Autonomous 
Prefecture were characterized by higher abundance values of nitrate reduction function and higher nitrite content. 
Meanwhile, in Qujing and Kunming areas, the abundance values of nitrite ammonification and nitrogen respiration 
functions were higher, and their nitrite content showed a negative correlation with these functions, being significantly 
lower than that in other regions. Conclusion  This study reveals the community differences, diversity and potential 
functions of lactic acid bacteria in pickled vegetables from different regions of Yunnan Province, providing a 
theoretical basis for the subsequent screening of functional strains and the development and utilization of regional 
characteristic lactic acid bacteria resources. 
KEY WORDS: lactic acid bacteria; diversity; functional characteristics; pickled vegetables; Yunnan Province 
 
 

0  引  言 

酸菜是深受云南人喜爱的传统发酵食品, 它不仅是

日常佐餐的菜肴, 更是构成众多云南省特色美食不可或缺

的调味基础和配料。研究表明酸菜可提供大量的蛋白质、

碳水化合物、矿物质、维生素和膳食纤维[1]。酸菜含有的

维生素 C、E 和酚类化合物被认为是天然的抗氧化剂[2]。

在酸菜发酵过程中, 乳酸菌凭借快速产酸的能力迅速成为

优势菌群, 不仅主导了微生物群落的动态演替[3–4], 更通过

代谢产生有机酸、醇酯类等关键风味物质直接决定酸菜的

感官品质[5–6]。同时, 乳酸菌通过降低 pH、降解亚硝酸盐等

有害物质, 成为确保产品安全性的关键因素[3,5–6]。乳酸菌还

参与机体的许多生理功能, 如调节肠道菌群[7]、稳定血脂[8]、

改善胰岛素抵抗[9]、降解胆固醇[10]及免疫调节[11]等。 
发酵蔬菜是重要的乳酸菌分离源[12–13], 酸菜的发酵

主要依靠原料、容器等引入的微生物自然完成。受原料产地、

品种等因素影响, 不同酸菜的菌群组成具有一定差异[14]。目

前, 国外对发酵蔬菜研究较多的是韩国泡菜, 而我国研究

较多的是四川泡菜、东北酸菜[15]。研究主要聚焦于发酵体

系的微生物群落结构解析、菌株发酵特性及益生特性的研

究与应用等。而针对于云南省酸菜中乳酸菌这一重要核心

菌群的多样性、群落结构及基因功能等研究较少。云南省

作为全国少数民族最多的省份, 各地区气候条件、加工原

料、生产工艺及饮食文化的差异, 可能使乳酸菌在系统进

化过程中呈现分化, 而酸菜中具有优良发酵特性和益生作

用的乳酸菌则在数千年的驯化中得以保留。乳酸菌在驱动

发酵进程、塑造风味品质、保障产品安全和优化营养价值

方面发挥着不可替代的主导作用。因此 , 本研究采用

Oxford Nanopore高通量测序技术, 围绕乳酸菌这一核心菌

群展开研究, 旨在解析云南省酸菜中乳酸菌的群落结构、

多样性及其潜在功能, 为乳酸菌资源的深入挖掘及功能性

乳酸菌制品的开发提供理论支撑。 

1  材料与方法 

1.1  材料与试剂 

本研究以气候条件、制作工艺、地理区位及不同民族
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地区为考量因素, 选取了云南省 5 个地区的样本为研究对

象, 每个地区采集传统自制发酵成熟的酸菜 6 份, 共 30
份。无菌采样后置于无菌袋中 , 4 ℃保存 , 带回实验室

–20 ℃保存, 样品信息如表 1。 

 
表 1  酸菜样品分组信息 

Table 1  Grouping information of pickled vegetables sample 

组别 采样地点 气候特点 

A 昆明市 低纬高原山地季风气候, “四季如春”、温和、日照长、气候宜人 

B 曲靖市 高原季风气候、冬暖夏凉、干湿季分明、立体气候明显 

C 大理白族自治州 低纬高原季风气候、日照充足, 气候宜人 

D 德宏傣族景颇族自治州 南亚热带季风气候、湿热、冬季温暖 

E 西双版纳傣族自治州 热带季风气候、高温高湿、热带生态系统、生物多样性极丰富 

 
HCl、NaNO2、盐酸萘乙二胺、对氨基苯磺酸(分析纯, 国

药集团化学试剂有限公司); NaOH 标准溶液(浓度 1 moL/L, 
深圳市博林达科技有限公司 ); 微量提取试剂盒 (批号 : 
211720)、凝胶回收试剂盒 (批号 : 411546)(美国 Zymo 
Research 公司); 高保真 DNA 聚合酶(批号: Q25P02A)(加拿

大 Applied Biological Materials Inc公司); 修复混合液(批号: 
10302568) 、 末 端 修 复 / 加 dA 尾 模 块 ( 批 号 : 
1029591125082608)(美国新英格兰生物实验室); 条形码试

剂 盒 ( 批 号 : 1424.50.0001) 、 连 接 测 序 试 剂 盒 ( 批 号

114.40.0026)、测序芯片 (批号 : 11004563)(英国 Oxford 
Nanopore Technologies 公司)。 

1.2  仪器与设备 

Tecan infinite F200 Pro 多功能酶标仪(瑞士 Tecan 公

司); Applied Biosystems® PCR System 9700 基因扩增仪(美
国 Applied Biosystems GridION 公司); GridION 纳米孔测序

仪(英国 Oxford Nanopore Technologies 公司); HulaMixer™
旋转混合仪(美国赛默飞世尔科技公司); HCM100-Pro 恒温

金属浴[大龙兴创实验仪器(北京)有限公司]; CP213 型电子

天平(美国奥豪斯公司); S220K pH 测定仪[梅特勒-托利多

仪器 (上海 )有限公司 ]; Cary60 紫外分光光度计 (美国

Agilent 公司)。 

1.3  实验方法 

1.3.1  样本 pH、总酸及亚硝酸盐含量测定 
酸菜样本 pH 测定依据 GB 5009.237—2016《食品

安全国家标准 食品 pH 值的测定》, 总酸含量测定依据

GB 12456—2021《食品安全国家标准  食品中总酸的测

定》, 亚硝酸钠含量测定依据 GB 5009.33—2025《食品安

全国家标准 食品中亚硝酸盐与硝酸盐的测定》。 
1.3.2  样本 DNA 提取纯化 

将样本研磨破碎, 采用微量提取试剂盒对样本基因

组 DNA 进行提取和纯化, 具体操作按制造商提供的标准

操作规程。使用 0.8%琼脂糖电泳检测 DNA 完整性, 随后

使用多功能酶标仪进行核酸浓度检测。 
1.3.3  聚合酶链反应扩增 

根据测序区域, 合成带有索引序列的特异引物对样

本的 16S rDNA 基因全长片段进行扩增, 扩增引物序列如

下 : 8F (5′-AGAGTTTGATCATGGCTCAG-3′) 和 1492R 
(5′-CGGTTACCTTGTTACGACTT-3′)。 

聚合酶链反应(polymerase chain reaction, PCR)体系: 
5×MegaFi Buffer 5 μL, 10 mmol/L 4 种脱氧核苷三磷酸 0.5 μL, 
正向引物 8F 1 μL, 反向引物 1492R 1 μL, 高保真 DNA 聚

合酶 0.5 μL, 模板 DNA (10 ng/μL) 2 μL, 剩余部分以无菌

双蒸水补足至总体积 20 μL。PCR 程序: 预变性 98 ℃, 30 s, 
1个循环; 变性 98 ℃ 5 s, 退火 54 ℃ 15 s和延伸 72 ℃ 45 s, 
25~30 个循环; 72 ℃ 2 min, 1 个循环; 4 ℃保温。每个样本进

行 5 次 PCR 技术重复, 取线性期 PCR 产物等量混合后用于

后续建库。 
1.3.4  聚合酶链反应产物检测、纯化和定量 

PCR 产物的检测通过 1%琼脂糖凝胶电泳进行, 以确

认目标片段的大小及扩增特异性。经电泳验证合格的样品, 
使用凝胶回收试剂盒对目的条带进行切胶回收纯化。纯化

后的 DNA 片段采用多功能酶标仪进行精确定量, 确保浓

度准确性。 
1.3.5  上机文库构建 

PCR 扩增后的 16S rRNA 基因片段用修复混合液、末

端修复/加 dA尾模块进行末端修复与加A尾处理。随后, 利
用条形码试剂盒对样本进行条形码标记, 并通过连接测序

试剂盒完成测序接头的连接, 使用荧光定量试剂盒对完整

文库进行精确定量, 以确保最优上样。最后, 将文库加载

到测序芯片上, 使用牛津纳米孔公司 GridION 测序平台进

行长读长实时测序。 
1.4  数据处理 

pH、总酸及亚硝酸盐含量每组实验重复测定 3 次, 结
果以平均值±标准偏差表示。通过 SPSS 27.0 统计软件进行

方差分析及显著性分析。高通量测序每个样本进行 3 次重
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复。原始数据使用 Guppy 6.5.7 软件获得高质量 FASTQ 格

式的序列文件。随后, 通过 NanoFilt 工具对序列进行严格质

控, 过滤掉平均质量低于 10 的序列, 去除长度小于 1400 bp
和大于 1600 bp 的序列。使用 Uchime 算法和 gold 数据库

去除嵌合体, 采用 Kraken2 进行物种注释, 并统计物种数目

构建扩增子序列变体(amplicon sequence variant, ASV)表, 基
于 ASV 表绘制 Venn 图及系统发育树。最终使用 R 语言进行

数据转换, ggplot2 完成群落组成分析、α多样性、Beta 多样性

分析和作图。基于 FAPROTAX 数据库对物种功能进行预测。 

2  结果与分析 

2.1  酸菜样品 pH、总酸及亚硝酸盐含量测定结果 

酸菜样品 pH、总酸及亚硝酸盐含量测定结果见表 2, 
从表 2 可知, 大理酸菜 pH 最低、总酸含量最高, 酸味最为

浓郁强烈; 昆明与曲靖居中, 酸味柔和; 而德宏与版纳样品

总酸含量最低。在食用安全性方面, 所有地区酸菜的亚硝酸

盐含量均远低于 GB 2762—2022《食品安全国家标准 食品中

污染物限量》中 20 mg/kg 的限量标准。其中昆明、曲靖地区

亚硝酸盐含量显著低于其他地区(P<0.05), 食用安全性更高。 
 

表 2  酸菜样品 pH、总酸及亚硝酸盐含量测定结果 
Table 2  Determination results of pH, total acid and nitrite 

content of pickled vegetables sample 

组别 pH 总酸含量
/(g/L) 

亚硝酸盐含量
/(mg/kg) 

A 3.41±0.06b 8.52±0.12b 1.94±0.13d 

B 3.47±0.09b 8.10±0.11c 2.19±0.17c 

C 3.29±0.06c 9.25±0.24a 2.62±0.16b 

D 3.58±0.07a 7.35±0.10d 3.88±0.06a 

E 3.62±0.07a 7.39±0.15d 3.90±0.15a 

注: 同列上标不同字母表示具有显著差异(P<0.05)。 
 

2.2  测序基础信息分析 

5个组30个样品经高通量测序后, 针对乳酸菌群进行分

析。芽孢杆菌纲下, 共注释到1个目, 5个科, 10个属, 70个种。

每一个物种挑选一条质量最好的序列作为代表性序列, 使
用 muscle 和 FastTree 构建进化树。使用矩形布局进化树对

丰度前 50 的 ASV 进行图形化展示, 结果如图 1 所示。 
 

 
 

图 1  前 50 个高丰度 ASV 的系统发育树 
Fig.1  Phylogenetic tree of top 50 high abundance ASV 
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2.3  样品所含乳酸菌 ASV 数量分析 

为了探究不同地区间乳酸菌群落的核心菌群与特有

菌群, 根据 ASV 表绘制 Venn 图来进行群落分析。Venn
图可以展示样品之间共有、特有特征数目, 直观地表现出

样品间特征的重合情况[16]。由图 2 可知, 各地区乳酸菌

ASV 数量从高到低依次为: 德宏地区 63 个、西双版纳地区

61 个、大理地区 48 个、曲靖地区 45 个、昆明地区 41 个。

德宏地区和西双版纳地区具有更高的物种丰富度。5 个地

区共有乳酸菌ASV 15个, 为乳杆菌属和片球菌属, 这些核

心菌群的存在表明酸菜发酵过程中存在稳定的乳酸菌, 主
导着发酵过程及风味形成。各地区之间还有相互共存的

ASV 及各自特有的 ASV, 德宏地区特有的 ASV 最多, 为
12 个, 昆明地区最少, 为 4 个。这些特有的 ASV 群落是形

成各自地方特色风味的关键。 

2.4  样品 α多样性分析 

在微生物组学研究中, α 多样性指数用于衡量样本内

部微生物多样性和丰富度[17], 为了展示 α 多样性的数据特

点, 使用箱型图进行分析与展示, 结果如图 3 所示, 最具

代表性的 α多样性指数有 Shannon、Simpson、Chao 1、PD, 
它们共同反映了样品中微生物的多样性与均匀度[18]。Chao 1
指数用于估计群落中物种总数, 数值越高, 表示群落物种

总数越多。Shannon、Simpson 用于综合评估物种丰富度 
 

 
 

图 2  云南省酸菜样品中乳酸菌 Venn 图 
Fig.2  Venn diagram of lactic acid bacteria in pickled vegetables 

samples from Yunnan Province  
 

 
 

注: *表示具有显著性差异, P<0.05。 
图 3  酸菜样品中乳酸菌 α多样性箱型图 

Fig.3  Box plot of α-diversity of lactic acid bacteria in pickled vegetables samples 
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和均匀度, 这里的 Simpson 指数为 1-D (D 为辛普森优势指

数)。Shannon 和 Simpson 指数值越大, 表示物种多样性越

高[19]。PD 指数愈大说明菌群进化差异越大[20]。从图 3 可

知, 德宏地区、西双版纳地区 Chao1、Shannon、Simpson
指数均高于其他地区, 表明这两个地区不仅具有更高的乳

酸菌多样性, 其乳酸菌群落分布也更为均匀。乳酸菌多样

性由高到低依次为西双版纳、德宏、曲靖、昆明、大理。

系统发育多样性 PD 指数以德宏地区最高, 表明该地区微生

物的系统发育谱系更为广泛。综上所述, 西双版纳地区和德

宏地区所代表的热带地区酸菜样本中乳酸菌多样性高于气

候相对温和的昆明、曲靖和大理地区。 
西双版纳和德宏地区属于热带季风气候, 全年高温、

高湿、降水充沛。这为乳酸菌的生长和繁殖提供了适宜的

环境条件。在发酵原料方面, 除蔬菜外, 两地常添加米汤

等谷物类辅料, 进一步丰富了乳酸菌的来源。此外这两个

地区是云南省傣族、景颇族聚居地, 该地区主流饮食傣味

偏酸辣, 发酵食品是日常膳食重要组成部分[21], 巨大的消

费量和频繁的制作频率, 为乳酸菌持续提供了适宜的生态

位与演化动力。曲靖属于过渡带, 亚热带高原季风气候支

撑了中等水平的物种丰富度。而大理和昆明, 受低纬高原

气候影响, 气温相对温和, 紫外线强、空气干燥, 抑制了环

境中微生物的存活。在发酵工艺上, 原料较为单一, 多以

青菜为主, 加工中多会添加少量白酒, 这在一定程度上抑

制了乳酸菌的生长。同时, 发酵食品在饮食结构中的占比

低于德宏与西双版纳地区。上述因素共同作用, 使得大理

与昆明地区的乳酸菌多样性相对较低。此外, 仅在大理、

昆明地区注释到低丰度乙醇耐受较好的副干酪乳杆菌

(Lacticaseibacillus paracasei)。由此可见, 气候、制作原料、

工艺、饮食习惯共同塑造了云南省乳酸菌的多样性。 

2.5  样品乳酸菌群落结构 

为了得到各分类水平上各个类群的丰度信息, 基于

ASV 丰度表和注释后的分类信息表, 在各个分类水平对数

据进行转换, 得到各地区样本乳酸菌在科、属、种分类水

平上的相对丰度表。科水平上共注释到 5 个, 丰度大小依

次为: 乳杆菌科、明串珠菌科、肠球菌科、链球菌科、气

球菌科。本研究中样本相对丰度低于 0.1%的乳酸菌类群统

一归并为“其他”组。并按其丰度值作图, 结果如图 4 所示。

属水平结果见图 4(a), 各乳酸菌按平均相对丰度从高到低

依 次 为 : 乳 杆 菌 属 (Lactobacillus) 、 肠 球 菌 属

(Enterococcus) 、明串珠菌属 (Leuconostoc) 、片球菌属

(Pediococcus) 、 魏 斯 氏 菌 属 (Weissella) 、 链 球 菌 属

(Streptococcus)与乳球菌属(Lactococcus)。研究表明经常参

与酸菜发酵的乳酸菌有明串珠菌属、乳杆菌属、魏斯氏菌

属、肠球菌属和片球菌属[22] 本研究结果与之相符。从变

异系数来看, 乳杆菌属作为核心菌群变异系数最低(27.95), 
表明该菌属是酸菜发酵生态系统中构成稳定、保守的核心

组分, 是保障发酵过程稳定性的重要基础。相比之下, 魏
斯氏菌属、乳球菌属和明串珠菌属的变异系数分别高达

437.66、418.22 和 386.05, 反映出这些菌属在不同地区样

品间存在较大差异, 是塑造地区间微生物组成及风味特征

的关键差异菌群, 决定着不同地区酸菜风味的差异性。 
5 个地区酸菜样本中, 乳杆菌属为绝对优势菌属, 其

在大理、曲靖、西双版纳、德宏、和昆明地区相对丰度分

别高达 96.92%、95.73%、80.57%、77.81%、和 66.13%。

乳杆菌属在发酵酸菜中的核心地位是其耐酸特性、代谢能

力及微生物竞争演替等多重因素共同作用的结果。在发酵

过程中, 随着酸度不断积累, 乳杆菌属凭借其极强的耐酸

能力得以在酸性环境中持续生长, 而其他非耐受菌种则受

到抑制甚至死亡。发酵中后期, 乳杆菌属逐渐占据绝对优

势地位, 是发酵后期的优势菌属[23] 成为驱动酸菜发酵、产

酸及风味形成的主导微生物。此外, 乳杆菌属还能够有效

抑制肠杆菌等有害菌的增殖, 并通过代谢活动降解亚硝酸

盐、生物胺等潜在有害物质[3–5], 进一步巩固其生态优势。

除 高 丰 度 乳 杆 菌 属 外 , 昆 明 地 区 酸 菜 以 明 串 珠 菌

(16.99%)、片求菌属(8.82%)、魏斯氏菌(6.60%)的高丰度为

特征, 异型发酵主导产酯、产气、产多糖, 形成酸味柔和、

带果香气的风味特征; 曲靖菌属多样性较低、片球菌丰度

相对较高(2.98%), 酸味单纯清爽; 大理以乳杆菌(96.92%)
深度发酵为主, 研究表明可滴定酸与乳杆菌属呈显著正相

关[3], 赋予产品醇厚浓郁的高酸感; 德宏地区以肠球菌为

(17.53%)主导, 肠球菌可以分泌多种蛋白酶, 在鲜味肽的

形成中起着至关重要的作用[24]。其蛋白水解酶活性带来强

烈的鲜味与复杂风味物质, 使产品呈现出酸鲜浓郁的特色; 
版纳地区富集肠球菌(10.23%)与明串珠菌(7.85%), 还有低

丰度乳球菌(0.32%), 研究表明肠膜明串珠菌和乳球菌的

协同作用会使产品香气更浓烈[25]。故西双版纳地区异型发

酵与蛋白水解协同作用, 微生物多样性最为丰富, 多种微

生物共同形成了酸鲜交织、层次感强烈的香气。 
为了直观的展示各地区乳酸菌种水平上高丰度物种

数据, 将排名前 20 的物种生成堆积柱状图, 结果如图 4(b)
所示。由图 4(b)可知各地区在种水平上乳酸菌差异较大。

在昆明地区酸菜样本中, 相对丰度高于 5%的乳酸菌包括

消 化 伴 生 乳 杆 菌 (Companilactobacillus alimentarius, 
20.62%)、韩国列文氏乳杆菌 (Levilactobacillus koreensis, 
19.97%) 、 肠 膜 明 串 珠 菌 (Leuconostoc mesenteroides, 
12.50%)、布赫纳乳杆菌(Lactobacillus buchneri, 6.11%)、食

窦 魏 斯 氏 菌 (Weissella cibaria, 5.84%) 及 戊 糖 片 球 菌

(Pediococcus pentosaceus, 5.41%)。曲靖样本中主要菌种为

消化伴生乳杆菌 (35.06%)、扎奇乳杆菌 (Lactobacillus. 
zhachilii, 10.06%)、韩国列文氏乳杆菌 (Levilactobacillus 
koreensis, 9.58%) 、清酒乳杆菌 (Latilactobacillus sakei, 
8.23%)和短乳杆菌(Lactobacillus brevis, 6.11%)。大理地区
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则以德氏乳杆菌(Lactobacillus delbrueckii, 43.18%)、瑞士

乳杆菌 (Lactobacillus helveticus, 16.40%)、发酵乳杆菌 
(Lactobacillus fermentum, 14.02%) 和 布 赫 纳 乳 杆 菌 
(Lactobacillus buchneri, 8.82%)为优势菌群。德宏样本中主

要菌群为发酵乳杆菌(Lactobacillus fermentum, 32.36%)、粪

肠 球 菌 (Enterococcus faecalis, 17.53%) 、 熊 蜂 乳 杆 菌

(Lactobacillus bombi, 14.56%)和德氏乳杆菌(6.33%), 另有

6.44%的序列属于乳杆菌属中的未分类种。西双版纳样本

中主要菌种包括发酵乳杆菌 (28.46%)、布赫纳乳杆菌

(10.61%)、粪肠球菌(10.01%)、柠檬明串珠菌(Leuconostoc 
citreum, 5.90%)和短乳杆菌(5.30%), 同时有 13.74%的序列

为乳杆菌属未分类种。有研究表明, 东北酸菜中的主要优

势乳酸菌为类短乳杆菌、棒状乳杆菌、小片球菌和戊糖乳

杆菌[26], 而云南省的酸菜与之相比差异显著。 
不同地区样品中的优势菌种会存在显著差异[27], 本

研究结果与之相符。消化伴生乳杆菌和韩国列文氏乳杆菌

是滇中温凉区昆明和曲靖两地区的核心菌群, 两者相对丰

度均在 40%左右, 两种菌株均适应温凉环境, 且为同型乳

酸发酵菌, 温度条件筛选出二者作为该地区蔬菜发酵的优

势菌群。在高温高湿环境的筛选作用下, 德宏、西双版纳

地区耐热性较强、抗逆性较好的发酵乳杆菌成为了发酵的

主导菌株。同时, 高温环境加速了发酵进程, 促进了粪肠

球菌快速生长, 使得发酵体系更快酸化。粪肠球菌广泛分

布于自然界中, 作为一种益生菌, 主要应用领域集中于医学

和食品工程[28]。值得注意的是德宏和版纳地区有一定数量在

种水平上未被分类的乳杆菌属, 这提示以上两个地区的传统

酸菜是一个尚未被充分开发的乳酸菌资源库。这些未鉴定的

菌株很可能是一些地方特色菌株, 它们长期适应了当地独特

的发酵环境, 可能具备尚未被认知的独特基因和功能。 
本研究也发现, 大理地区的优势乳酸菌为德氏乳杆

菌和瑞士乳杆菌, 占比分别为 43.2%和 16.4%。这两个菌

株多与乳制品相关, 作为核心菌种出现在蔬菜发酵系统

中较为少见。这可能跟大理作为我国西南地区重要的乳制品

加工基地有关。在大理地区, 白族人民普遍喜食乳扇, 乳扇是

一种传统手工乳制品, 现已成为大理州的一大产业[29–30]。且

许多家庭有自制乳扇的习惯。大理酸菜发酵体系中乳源菌

种作为核心菌群出现, 可能源于乳制品产业驱动的微生

物迁移: 一方面乳源菌种通过生产活动及废水排放, 在环

境中形成储备库, 借助空气与水源进行传播; 另一方面通

过家庭作坊内容器、工具的交叉使用实现直接接种。这些

传入的菌株经过长期适应, 进化出在蔬菜基质中的定植

竞争力, 从而获得了在酸菜发酵体系中与植物乳杆菌等

传统蔬菜发酵菌种竞争的能力, 甚至在某些条件下占据

优势。这一现象提示人类产业活动可对微生物群落结构产

生影响。 
选取丰度排名前 50 的种, 从物种和组两个层面进行

聚类, 绘制成热图。每一行进行了 z-score 标准化, 图 5 中

从红色到蓝色表示丰度依次减小。由图 5 可知, 昆明、曲

靖、大理代表的温凉气候区样品被聚为一个大类, 表明 3 个

地区菌群结构组成相似, 三者之中昆明与曲靖地区最为接

近, 大理地区单独为一小类。而德宏与西双版纳两个湿热

地区的样品则被聚为另一类。综上, 5 个地区样品可聚类为

2 个大类 3 个小类。这种分布格局提示, 地理、气候的差

异可能是影响菌群结构形成的关键因素, 而各地传统制作

工艺则进一步塑造了其独特的乳酸菌群落。 

2.6  样品 β多样性分析 

β 多样性用于描述群落之间的差异 , 主坐标分析

(principal co-ordinates analysis, PCoA)是一种研究数据相似

性或差异性的可视化方法, 通过 PCoA 可以观察个体或群

体间的差异[31]。样品组成越相近, 反映在 PCoA 图中的距

离越近[32]。为了直观地比较不同样本间相似程度, 使用聚

类分析进行计算和作图, 可探索群落组成的相似性。 
从图 6 可知, 5 个地区的酸菜样本呈现出一定的空间

分布格局。来自德宏和西双版纳的样本主要集中于 PC01 右

半轴, 位置较为集中, 距离较近, 样品间相似度较高, 可聚

为一类。昆明、曲靖地区的样本主要集中于 PC01 左半轴, 
 

 
 

图 4  酸菜样品中基于属(a)和种(b)水平的乳酸菌结构 
Fig.4  Structure of lactic acid bacteria in pickled vegetables samples at the genus (a) and species (b) level 
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图 5  酸菜样品中基于乳酸菌种水平的聚类热图 
Fig.5  Cluster heatmap of pickled vegetables samples based on lactic acid bacteria species level 

 
位置也相对集中, 距离近, 相似度高, 可聚为一类。而大理

样本的点分布相对分散, 跨越了PC01的左右半轴, 提示样

本内部乳酸菌群落结构异质性高。稳定性低于其他地区, 
该地区可自成一类。第一主坐标与第二主坐标的贡献率分

别为 23.2%和 15.0%, 累计解释度达 38.2%, 尽管累计解释

度相对有限, 但在乳酸菌种水平聚类热图(图 5)及 PCoA 图

(图 6)中依然可以清晰地观察到样本根据气候条件、地理来

源分为 2 大类 3 小类集群。这一分离模式提示, 地理距离

及气候条件是影响云南省酸菜乳酸菌群落的主要因子。它

通过影响蔬菜原料的种植环境和品种特性, 决定初始附着
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于其表面的微生物种群, 并通过调控发酵过程中的温度, 
选择性地促进或抑制不同类型乳酸菌的生长与代谢活动。

37.2%的解释度也提示, 不同地区酸菜样本乳酸菌群落的

差异受多重复杂因素的驱动。各民族地区特有的发酵工艺、

发酵原料、添加的香辛料会引入并筛选出适应当地环境的

微生物菌群[33–34]。逐渐形成具有地方特色的酸菜乳酸菌群

落结构, 以满足不同地区人们的饮食需求。 
 

 
 

图 6  基于非加权 UniFrac 的 PCoA 
Fig 6  PCoA based on unweighted UniFrac 

 

2.7  群落功能预测 

使用 FAPROTAX 对检测结果进行物种功能预测, 结
果如图 7 所示。化能异养与发酵作为核心能量代谢途径, 
在所有地区样本中均占据主导地位, 这是乳酸菌将蔬菜中

碳水化合物转化为乳酸、乙酸等有机酸并释放能量的基础, 
同时使得发酵体系 pH 下降, 有效抑制腐败菌和食源性病

原体的繁殖[35–36], 乳酸菌产生的有机酸也是酸菜独特酸味

的主要来源。从图 7 中可知, 昆明、曲靖、大理地区化能

异养与发酵功能丰度值明显高于另外两个地区, 说明样本

中乳酸菌利用有机物的能力最强, 其发酵代谢活跃。3 个地区

适宜的温度为乳酸菌等发酵微生物的生长代谢创造了理

想环境, 促进了蔬菜中有机物的分解与转化。大理地区发

酵功能丰度值最高, 其总酸含量也最高, 提示发酵功能丰

度值与总酸含量正相关。结合乳酸菌组成结构分析, 德氏

乳杆菌、瑞士乳杆菌、发酵乳杆菌可能是贡献这些高发酵

值的主要菌群。对于大理等发酵功能活跃地区, 可深入研

究其微生物群落结构, 为优质发酵剂开发提供参考。相比

之下, 德宏和西双版纳虽然同属云南省, 但由于地处低海

拔热带地区, 高温促进乳酸菌迅速繁殖, 快速消耗体系中

的碳水化合物[37]。底物被消耗, 限制了后续以“化能异养”
和“发酵”为主要产能方式的微生物的持续活动, 从而导致

在采样检测的时间点上, 相关功能基因的相对丰度降低。 

氮循环功能在发酵蔬菜中起着至关重要的作用, 它
影响着产品风味形成、品质稳定和食用安全性。硝酸盐还

原是氮循环的起始步骤之一, 发酵初期, 蔬菜中本身含有

的硝酸盐在盐渍环境下, 被微生物分泌的还原酶转化为亚

硝酸盐[38], 导致发酵早期出现亚硝峰。随着发酵的进行, 
乳酸菌大量增殖, 会分解亚硝酸盐[39–40]。亚硝酸盐的分解

与乳酸菌的硝酸盐氨化功能密切相关, 它能将有毒的亚硝

酸盐进一步还原为无毒的铵, 从而保障酸菜的食用安全

性。从图 7 中可知, 德宏和版纳地区样本硝酸盐还原功能

丰度值较高、其亚硝酸盐含量也高; 曲靖和昆明地区亚硝

酸盐氨化和亚硝酸盐呼吸丰度值较高, 亚硝酸盐含量则较

低, 表明这两个功能丰度值与亚硝酸盐含量负相关。提示

可分离这两个地区的乳酸菌, 并开发用于亚硝酸盐降解的

发酵剂, 提高食品安全性。各地区注释到极低丰度的动物

寄生虫或共生体及人类相关体, 这反映了原材料原始生态

环境和加工过程中引入的污染, 提示传统家庭自制酸菜在

制作过程中需关注由人引入的污染。不同的乳酸菌菌群落

通过调控碳、氮代谢等关键功能通路, 形成了多样化的代

谢格局。这不仅是导致各地区酸菜产品具有独特风味与品

质的内在原因之一, 也为后续筛选功能明确的菌株、挖掘

与利用云南省乳酸菌资源提供了理论支撑。 
 

 
 

图 7  FAPROTAX 功能预测 
Fig.7  FAPROTAX functional prediction 

 

3  结  论 

云南省酸菜中乳酸菌群落组成分析结果得出, 芽孢

杆菌纲下, 共注释到 1 个目, 5 个科, 10 个属, 70 个种。乳

杆菌属为绝对优势菌群, 其次为肠球菌属、明串珠菌属。

各地区种水平乳酸菌差异较大, 发酵乳杆菌、消化伴生乳
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杆菌、德氏乳杆菌为优势菌种; 多样性分析结果表明热带

地区样本中乳酸菌多样性显著高于气候温凉地区, 德宏与

西双版纳地区样本菌群结构相似聚为一类, 而昆明、曲靖

及大理样本则聚为另一类, 表明气候条件及地理来源是影

响乳酸菌多样性的主要因子; 各地区加工工艺、原料及香

辛料的添加、饮食习惯的差异, 共同塑造了多样的乳酸菌

微生态环境; 大理酸菜中检出高丰度原本常见于乳制品的

乳酸菌, 提示产业活动可改变发酵体系中微生物的定殖与

演替, 进而重塑菌群结构; 德宏、版纳地区存在大量未分

类乳杆菌, 提示这是一个具有新菌种挖掘潜力的乳酸菌资

源库。这些未鉴定的菌株很可能是一些地方特色菌株, 它
们长期适应了当地独特的发酵环境, 可能具备尚未被认知

的独特基因和功能。 
FAPROTAX 功能预测结果显示, 化能异养与发酵是

主要的能量代谢途径, 各地区在亚硝酸盐还原、氨化、氮

呼吸等功能上具有区域差异: 大理地区样本中, 化能异养

与发酵功能丰度与总酸含量正相关, 均为最高; 西双版纳

和德宏地区则以硝酸盐还原功能丰度值、亚硝酸含量较高

为特征; 曲靖和昆明地区亚硝酸盐氨化及氮呼吸功能丰度

值较高, 亚硝酸盐含量与其负相关, 显著低于其他地区。

需注意本研究 FAPROTAX 功能预测仅为基于分类学组成

的间接推断, 后续应结合宏基因组或培养实验进一步验

证。在接下来的研究中, 将结合各地区乳酸菌群落结构、

功能丰度值差异, 进一步对优势菌株进行分离纯化和功能

验证分离筛选发酵优势菌株。研制由特定功能菌株组成的

人工发酵剂, 以期复现或增强传统酸菜的风味, 同时通过

菌株的功能互补有效控制亚硝酸盐等潜在风险物质, 实现

传统发酵食品的定向化与标准化升级。本研究揭示了云南

省不同地区酸菜中乳酸菌的群落差异、多样性与潜在功能, 
为后续功能性菌株的筛选及区域特色乳酸菌资源的开发与

利用提供了理论依据。 
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