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新疆北部地区马乳中菌群结构与游离氨基酸
及脂肪酸的相关性分析
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摘　要：为研究新疆北部地区马乳中微生物多样性及其与游离氨基酸和脂肪酸的相关性，本实验利用宏基因组学技

术结合超高效液相质谱（Ultra Performance Liquid Chromatography-Mass Spectrometry，UPLC-MS）和气相色谱

（gas chromatography，GC）分别解析不同地区马乳的微生物多样性、游离氨基酸和脂肪酸组成，通过正交偏最小

二乘判别分析（Partial least squares Discriminant Analysis，OPLS-DA）和 Pearson分析样本间差异及优势微生物与

营养物质相关性。结果显示：三个地区马乳的菌群结构在属水平上存在明显差异，优势菌属为乳杆菌属

（Lactobacillus），优势菌种为瑞士乳杆菌（Lactobacillus  helveticus）、单孢哈萨克斯坦酵母（Kazachstania
unispora）和马克思克鲁维酵母（Kluyveromyces marxianus）。共测定出 35种游离氨基酸和 27种脂肪酸，三个地

区马乳样本在游离氨基酸和脂肪酸含量上存在显著差异（P<0.05），甘氨酸、丙氨酸、精氨酸、脯氨酸、缬氨

酸、牛磺酸、棕榈酸、油酸、亚油酸、花生烯酸和肉豆蔻酸推测是三个地区马乳特征物质。巴氏醋杆菌

（Acetobacter pasteurianus）、瑞士乳杆菌和开菲尔基质乳杆菌与亮氨酸、赖氨酸、γ-氨基丁酸等 22种游离氨基酸

呈显著正相关（P<0.05），布鲁塞尔酒香酵母（Brettanomyces bruxellensis）与丙氨酸、精氨酸、γ-氨基丁酸等

10种游离氨基酸呈显著正相关（P<0.05），乳杆菌属与酵母菌属对多不饱和脂肪酸的形成具有贡献作用。植物乳

杆菌（Lactiplantibacillus plantarum）是与真菌呈正相关最多的细菌，布鲁塞尔酒香酵母是与细菌呈正相关最多的

真菌。研究结果可为更好地为调控马乳的品质提供理论基础。
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Abstract：The investigation of microbial diversity and its correlation with free amino acids (FAAs) and fatty acids (FAs) in
mare's milk from Northern Xinjiang plays an important role in food industry. In this work, the advanced methods including
metagenomic  sequencing,  ultra-performance  liquid  chromatography-mass  spectrometry  (UPLC-MS),  and  gas  chroma-
tography  (GC)  were  employed  to  profile  microbial  communities,  FAAs,  and  FAs  across  regions,  respectively.
Subsequently,  the  regional  differences,  as  well  as  interactions  between  dominant  microbiota  and  nutrients  were  further
evaluated  using  orthogonal  partial  least  squares-discriminant  analysis  (OPLS-DA)  combined  with  Pearson  correlation.
Results  revealed  that  distinct  microbiota  structures  could  be  found  at  the  genus  level  among  the  three  regions,  with
dominant  genus  of  Lactobacillus  and  predominant  species  of  Lactobacillus  helveticus,  Kazachstania  unispora,  and
Kluyveromyces  marxianus were  identified.  In  particular,  a  total  of  35  FAAs  and  27  FAs  were  quantified  in  mare's  milk
within three regions, with significant regional differences (P<0.05). Among above FAAs, glycine, alanine, arginine, proline,
valine, taurine, palmitic acid, oleic acid, linoleic acid, arachidonic acid, and myristic acid were proposed as region-specific
markers.  Additionally,  the  significant  positive  correlations  (P<0.05)  between  three  microorganisms  (Acetobacter
pasteurianus, Lactobacillus  helveticus,  and Lacticaseibacillus  kefiri)  and  22  FAAs  (leucine,  lysine,  γ-aminobutyric  acid,
etc). The similar positive correlations (P<0.05) also could be observed between Brettanomyces bruxellensis and 10 FAAs
(alanine,  arginine,  etc).  The  above  positive  correlations  among Lactobacillus,  yeast  genera  and  FAAs indicated  the  great
contributions  of Lactobacillus  and  yeast  genera  in  formation  of  polyunsaturated  fatty  acid.  Notably, Lactiplantibacillus
plantarum and Brettanomyces bruxellensis demonstrated the strongest positive associations with fungi and bacteria species,
respectively. These findings provide a theoretical basis for optimizing mare's milk quality through microbiota regulation.

Key words：mare's milk；microbial community；free amino acids；fatty acids；metagenomics；correlation analysis

马乳，作为一种具有悠久食用历史的天然饮品，

在不同文化和地域中都占据着独特地位。鲜马乳富

含多种营养成分，是理想的营养来源。酸马乳经过发

酵工艺制成，不仅具有独特的风味，还因发酵过程中

微生物的存在，产生了新的生物活性成分，赋予其特

殊的营养价值和潜在的保健功能[1]。而影响酸马乳

营养特性的主要有地理位置和海拔高度、气候条件、

奶源、原料混合物变化、制作工艺和微生物组成[2]。

其中，微生物结构对马乳的营养特性起着关键作用。

Sun等[3] 分析了中国不同地区传统发酵酸马乳中细

菌多样性，研究表明马乳中瑞士乳杆菌（Lactoba-
cillus helveticus），干酪乳杆菌（Lactobacillus casei），
植物乳杆菌（Lactobacillus plantarum），副干酪乳杆

菌（Lactobacillus paracasei）为优势乳酸菌；张晓旭

等[4] 对内蒙古和新疆传统酸马乳中酵母菌的研究表

明，内蒙古地区鉴定出的优势酵母菌菌株为马克斯克

鲁维酵母、毕赤酵母和发酵毕赤酵母，新疆地区的优

势酵母菌菌株为涎沫假丝酵母和马克斯克鲁维酵母，

因地区差异性，两地区之间的酵母菌组成差别较大。

开放的自然发酵方式使马乳中菌群结构复杂，

从而形成与其相关的代谢物质。马乳中微生物代谢

关系着其风味和营养，游离氨基酸是为其独特风味贡

献较大的呈味物质[5]。游离氨基酸和脂肪酸不仅是

营养物质也是产生风味的前体物质。菌群的丰度及

结构对脂肪酸生成起着关键的调控作用[6]，与发酵食

品的营养品质和理化性质密切相关[7]。马乳中的优

势菌群可利用其特异性酶系，催化蛋白水解产生游离

氨基酸，启动脂肪酶水解生成脂肪酸，有效改善酸马

乳风味，提升其营养品质[8]。于佳琦[9] 研究了内蒙古

酸马乳发酵过程中微生物群落结构与风味物质的相

关性，发现鲜马乳及发酵初期酸马奶的优势菌属为

Enterobacter，发酵 9 h优势菌属为 Lactococcus，发

酵 12 h后厚壁菌门的 Lactobacillus 为唯一优势菌

属，并且 Lactobacillus、德克酵母属 Dekkera 分别与

32种和 29种风味物质合成有关，刘振东等[10] 系统

分析了中国特色干制发酵乳制品中细菌、游离氨基

酸、脂肪酸组成及其相关性，结果发现丙氨酸与

Acetobacter、Lactobacillus 及 Streptococcus 相关，乙

酸和丁酸与 Acinetobacter 相关。李思敏等[11] 对发

酵乳制品中微生物结构与短链脂肪酸和游离氨基酸

的相关性进行分析，发现羟脯氨酸和谷氨酸与

Lactococcus 和 Lactobacillus 呈正相关，Pseudomonas

与丁酸、己酸、辛酸和癸酸呈正相关。目前，关于马

乳的研究仅在菌群结构对风味的影响方面，对于马乳

中菌群结构对游离氨基酸和脂肪酸影响的相关研究

较少。

本文通过分析新疆阿勒泰、塔城和伊犁地区鲜

马乳和传统发酵酸马乳的菌群结构，以及与游离氨基

酸、脂肪酸等代谢物质的相关性，以期为调控马乳制

品的品质提供理论基础。本研究有助于了解微生物

在马乳发酵过程中的作用机制，发掘有益微生物资

源，分析其中的营养物质，能为马乳的营养价值评

估、产品开发和质量控制提供科学依据。深入研究

对于推动马乳产业发展、促进地方特色食品的传承

与创新意义重大。
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 1　材料与方法

 1.1　材料与仪器

马乳　采自新疆北部阿勒泰、塔城、伊犁地区，

每个地区选自 4个采样点，每个采样点采集鲜马乳

（发酵 0 h）和传统发酵酸马乳各 3批，共 72批样

品。将同个地区的鲜马乳、酸马乳分别进行混样，其

混样名称为：阿勒泰鲜马乳（AX）、阿勒泰酸马乳

（AS）、塔城鲜马乳（TX）、塔城酸马乳（TS）、伊犁鲜

马乳（YX）、伊犁酸马乳（YS）设置三个重复，共 18个

样本；甲醇、乙腈、乙酸铵、衍生剂、丙酮、碳酸氢

钠、盐酸、正己烷、异丙醇、硫酸钠、氢氧化钠　均为

分析纯，上海拜力生物科技有限公司；土壤 DNA提

取试剂盒　美基生物科技有限公司；37种脂肪酸甲

酯混合标准品（辛酸、癸酸、十一烷酸等）、71种氨基

酸混合标准品（丙氨酸、丝氨酸、脯氨酸等）　默克公司。

TW12恒温水浴锅　德国优莱博公司；LE200E
电子分析天平　瑞士梅特勒-托利多公司；Thermo
vanquish UHPLC System超高效液相-质谱联用仪、

Heraeus Fresco17 centrifuge离心机　赛默飞世尔科

技；Agilent 8860 GC气相色谱仪配 FID检测器　安

捷伦科技有限公司；YM-080S超声仪　深圳市方奥

微电子有限公司；JXFSTPRP-24研磨仪　上海净信

科技有限公司；CV600冷冻离心浓缩仪　北京吉艾

姆仪器有限公司。

 1.2　实验方法

 1.2.1   总 DNA提取、文库构建及高通量测序分析　

根据基因组 DNA提取试剂盒的说明书提取样品中

总 DNA，利用 Qubit荧光定量仪对 DNA浓度进行

精确定量，使用 Qsep 400高通量生物片段分析仪对

DNA片段完整性进行质检，检测合格的 DNA样品

用酶切法打断成长度约为 300 bp的片段，进行整个

文库制备。使用 Qubit4.0进行初步定量，随后使

用 Qsep400对文库的 insert size进行检测。库检合

格后，进行 Illumina PE150测序。实验流程如图 1
所示：

  
样本DNA

提取、检测
文库构建
添加接头

文库检测 上机测序
(PE150)

下机质控 信息分析

图 1    实验上机流程图
Fig.1    Experimental computer operation flowchart

 

基于各样品及混合样组装的 contigs（≥500 bp），
用 MetaGeneMark进行 ORF（Open Reading  Frame）
预测[12]，采用默认参数。根据预测结果，过滤掉长度

小于 100 nt的预测基因，并简化预测基因名称[13]。

合并各样品及混合组装的 ORF预测结果，利用 CD-
HIT软件进行去冗余，选取代表性序列为 Unigenes，
默认以 identity 95%，coverage 90%进行聚类，并选

取最长的序列为代表性序列；采用参数：-c  0.95，
-G 0，-aS 0.9，-g 1，-d 0。

利用 Bowtie2将各样本的 CleanData比对到各

Unigene序列上，计算各个 Unigenes在各样本中比

对上的 reads数目，比对参数：-end-to-end，-sensitive，
-I 200，-X 400。过滤掉在所有样本中比对上 reads数
目≤的 Unigenes，获得最终用于后续分析的 Uni-
genes[14]。根据基因 reads比对数目和基因长度，计

算得到各基因在各样品中的丰度信息，按公式（1）
计算。

Gk =
rk

Lk

· 1∑
n
i=1

ri

Li

式（1）

式中：G为基因丰度值； r为比对上基因的

reads数目；L为基因的长度；n为基因总数。

 1.2.2   游离氨基酸提取及测定分析　参考 Kivrak
等[15] 的方法，取 50 μL样本加 200 μL提取液（乙腈:

甲醇，体积比 1:1，含内标混合液），涡旋混匀 30 s；
冰水浴超声 15 min；样本在 4 ℃，12000 r/min离心

15 min；取上清液 100 μL旋转蒸发至干；用 100 μL，
50%甲醇水复溶，加入 100 μL衍生剂，加入 50 μL，
浓度为 1 mol/L的碳酸氢钠，涡旋混匀；40 ℃ 水浴锅

衍生 1 h，取出后冷却至室温，加入 50 μL，浓度为

1 mol/L的盐酸，旋转蒸发至干；200 μL甲醇复溶，

上机。

色谱条件：A相为乙酸铵，B相为乙腈。柱温箱

温度为 45 ℃，样品盘设为 4 ℃，进样体积为 2 μL，进
样流速为 0.3 mL/min。

质谱条件：喷雾电压−3300 V，鞘气流量 40 Arb，
辅助气流量 10 Arb，吹扫气流量 1 Arb，离子传输管

温度 325 ℃，汽化器温度 350 ℃。

 1.2.3   脂肪酸提取及测定分析　参考吕小青等[16] 的

方法，取 2 g样本加 4 mL正己烷/异丙醇溶液，再加

硫酸钠溶液 2 mL，室温以 3000 r/min离心 20 min。
提取上清液在 20 mL水解管中，混合后 40 ℃ 氮气

吹干。加入 2 mL氢氧化钠甲醇溶液在 50 ℃ 水浴

15 min，冷却后加入 2 mL盐酸/甲醇溶液在 80 ℃ 水

浴 1.5 h。冷却至室温，加入 3 mL水和 6 mL正己

烷，振荡后静置或低速离心分层。吸取上层液体，氮

气吹干，加入 1 mL 正己烷，漩涡振荡 1 min，将溶液

吸取至 1.5 mL离心管中，以 12000 r/min离心 2 min，
取上层清液上机测定。

色谱条件：进样量：1 μL；进样器：260 ℃；检测

器：260 ℃；分流比：30:1；载气（氮气）；色谱柱条件：

100 ℃ 保持 10 min，以 6 ℃/min升温至 160 ℃，保

持 10 min，以 5 ℃/min升温至 200 ℃ 保持 20 min，以
4 ℃/min升温至 240 ℃ 保持 12 min。后运行 15 min。

 1.3　数据处理

所有实验重复 3次，使用 Excel和 IBM SPSS
Statistics 26软件中的单因素方差分析和 Duncan 多
重比较法进行数据处理与分析，显著性水平设定为

0.05；使用 QIIME2软件计算特征序列水平 α 多样性

指数，利用 SIMCA 14.1软件进行正交偏最小二乘判

别分析（Orthogonal Partial Least Squares Discriminant
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Analysis，OPLS-DA） ，使用迈维云 （ https://cloud.

metware.cn）和 Origin 2021制作柱状图和相关性热

图，揭示微生物与游离氨基酸和脂肪酸之间的潜在

关联。

 2　结果与分析

 2.1　新疆北部地区马乳菌群结构分析

 2.1.1   新疆北部地区马乳菌群结构 Alpha（α）多样性

分析　α 多样性反映出新疆三个地区马乳的菌群多

样性和丰富度，observed species（Obs）指数代表直观

观测到的物种数目；Chao1指数是用 Chao1算法估

计样本中所含物种数目的指数，Chao1指数越大，表

明群落的丰富度越高；Shannon指数表示微生物物种

不确定性大，Shannon指数越大，物种多样性越高；

Simpson 指数代表微生物群落内物种分布的多样性

和均匀度。由表 1可知，阿勒泰鲜马乳样本中微生

物的 Obs指数和 Chao1指数均高于其他马乳样本，

表明阿勒泰鲜马乳中微生物群落的丰富度最高。塔

城鲜马乳样本中微生物 Shannon指数和 Simpson指

数均高于其他马乳样本，表明塔城鲜马乳中微生物群

落的多样性和均匀度最高。阿勒泰鲜马乳样本中

Shannon指数和 Simpson指数不是最高的原因可能

因为微生物的分布不均匀导致。

 2.1.2   新疆地区马乳菌群结构组成　基于基因的物

种分类学注释，比对 NR数据库，获得每个样本中的

各个分类学水平（界、门、纲、目、科、属、种）的物种

和丰度信息。通过 NR物种注释共鉴定出 60个门、

90个纲、170个目、315个科、777个属、2995个种。

发酵食品中的微生物丰度及多样性直接影响其

品质、风味和安全性[17]。为更清楚了解新疆不同地

区马乳中菌群结构，选取出在各样本中不同分类层级

的相对丰度前 10的物种，并将其余的物种设为

Others。由图 2a可知，三个地区马乳的优势门均为

厚壁菌门（Bacillota），相对丰度达到 65%；阿勒泰鲜

马乳的第二主要门为假单胞菌门（Pseudomonadota），

相对丰度为 18%；伊犁酸马乳的第二主要门为子囊

菌门（Ascomycota），相对丰度为 3.4%。这与 OYUN-

 

表 1    不同地区马乳中菌群多样性

Table 1    Microbial community diversity in mare's milk from
different regions

样本 Obs Shannon Simpson Chao1
AX1 1844 1.604 0.629 1845
AX2 1871 1.557 0.614 1872
AX3 1929 1.636 0.644 1929
AS1 1506 1.326 0.531 1506
AS2 1585 1.493 0.578 1585
AS3 1440 1.203 0.496 1440
TX1 1163 1.847 0.708 1163
TX2 1159 1.851 0.704 1159
TX3 1159 1.790 0.686 1159
TS1 1618 1.201 0.498 1618
TS2 1721 1.310 0.527 1721
TS3 1732 1.317 0.529 1732
YX1 1560 1.709 0.661 1560
YX2 1513 1.707 0.666 1513
YX3 1599 1.713 0.663 1599
YS1 1188 1.419 0.573 1188
YS2 1200 1.399 0.567 1200
YS3 1195 1.400 0.567 1195
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图 2    不同地区马乳中门（a）、科（b）、目（c）、属（d）水平微生物分布

Fig.2    Distribution of microorganisms at phylum (a), family (b), order (c), and genus (d) levels in mare's milk from different regions
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Suren等[18] 研究结果基本一致。

由图 2b可知，三个地区马乳的主要科均为乳杆

菌科（Lactobacillaceae）；塔城鲜马乳和伊犁鲜马乳的

第二主要科为链球菌科（Streptococcaceae），相对丰

度为 11%和 14%。阿勒泰鲜马乳的第二主要科为

醋杆菌科（Acetobacteraceae），相对丰度为 13%。

由图 2c~图 2d可知，三个地区马乳的主要目为

乳杆菌目 （Lactobacillales），主要属为乳杆菌属

（Lactobacillus）；塔城鲜马乳和伊犁鲜马乳的第二主

要属为乳球菌属（Lactococcus），相对丰度为 11%
和 13%；阿勒泰鲜马乳的第二主要属为醋杆菌属

（Acetobacter），相对丰度为 12%。从科、目、属水平

可以看出，不同地区的鲜马乳菌群结构更具有差异

性，塔城鲜马乳中物种均匀度最高，推测不同地区的

草场环境、温度、海拔、水源可以直接影响鲜马乳中

菌群结构。另外，三个地区马乳样本中均含有食源

性致病菌，如肠球菌属（Enterococcus）、肠杆菌属

（Enterobacter）、克雷伯菌属（Klebsiella）等，由于鲜

马乳通常是由牧民在牧场中直接进行采集的，并且酸

马乳采用传统发酵生产工艺，所以此期间容易受到挤

奶方式、马生理状况和饲养方式、发酵方法的影响，

导致菌群结构中存在致病菌。改善挤奶和酸马乳发

酵过程中的环境卫生条件，有助于减少或避免致病菌

的污染，提升马乳制品的质量安全。

本研究中三个地区样本中发现细菌物种丰富度

远高于真菌物种，但有研究表明真菌在乳制品发酵过

程中也发挥着重要作用，酵母菌产生的酶促使物质分

解生成脂肪酸，随后经历酯化反应生产芳香味的酯类

物质，同时，酵母菌还能与乳酸菌协同作用，共同分解

蛋白质，从而产生大量的氨基酸等产物[19]。为具体了

解菌属中的菌种，本研究在细菌种水平上选取丰富度

前 10的菌种，由图 3a可知，丰富度前十的有瑞

士乳杆菌（Lactobacillus  helveticus）、乳酸乳球菌

（ Lactococcus  lactis） 、 东 方 醋 杆 菌 （ Acetobacter
orientalis）耐久肠球菌（Enterococcus durans）、巴氏

醋杆菌（Acetobacter pasteurianus）、开菲尔基质乳

杆菌（Lactobacillus  kefiranofaciens）、霍氏肠杆菌

（Enterobacter  hormaechei）、卷曲乳杆菌（Lactoba-
cillus crispatus）、乳明串珠菌（Leuconostoc_lactis）、
植物乳杆菌（Lactiplantibacillus plantaru）。从各样

本组的种水平上来看，马乳中主要优势细菌为瑞士乳

杆菌，与孙哲航[20] 研究结果相似。瑞士乳杆菌是一

种同型发酵、嗜热和具有高蛋白水解能力的乳酸菌，

在发酵乳制品中具有加速其成熟和依靠蛋白水解作
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图 3    不同地区马乳种水平细菌（a）、真菌（b）分布

Fig.3    Distribution of bacteria (a) and fungi (b) at species level in mare's milk from different regions

 · 252 · 食品工业科技 2026年  2 月



用改善风味等作用[21]，也能通过水解蛋白释放生物活

性肽发挥免疫调节、抗高血压等功能[21]。阿勒泰鲜

马乳的东方醋杆菌，阿勒泰酸马乳的巴氏醋杆菌，伊

犁鲜马乳的乳酸乳球菌、东方醋杆菌和耐久肠球菌

和塔城鲜马乳的乳酸乳球菌、耐久肠球菌和霍氏肠

杆菌分别为各自地区马乳中的优势细菌。东方醋杆

菌可以将酒精转化为醋酸，在乳制品中参与发酵，产

生酯类、醛类等风味物质，提升乳品品质[22]。乳酸乳

球菌是乳制品中主要的香气产生菌，产生的胞外多糖

可以增加食品的黏度和硬度，改善风味，更容易被人

体吸收利用[23]。

在真菌种水平上选取丰富度前 10的菌种，由

图 3b可知，丰富度前十的有马克思克鲁维酵母

（Kluyveromyces marxianus）、单孢哈萨克斯坦酵母

（Kazachstania unispora）、布鲁塞尔酒香酵母（Bre-
ttanomyces bruxellensis）、珍珠巨孢囊霉（Gigaspora
margarita）、多布式克鲁维酵母 （Kluyveromyces
dobzhanskii） 、叶状奥格塔酵母 （ Ogataea  philo-
dendri）、少根根霉（Rhizopus arrhizus）、卡斯泰利诺

莫夫氏酵母（Naumovozyma castellii）、异常威克汉姆

酵母（Wickerhamomyces anomalus）、平常假丝酵母

（Candida inconspicua）。从各样本组的种水平上来

看，阿勒泰鲜马乳和塔城酸马乳的优势真菌为单孢哈

萨克斯坦酵母，阿勒泰酸马乳、伊犁鲜马乳、伊犁酸

马乳和塔城鲜马乳的优势真菌为马克思克鲁维酵

母。研究表明，单孢哈萨克斯坦酵母主要存在于马奶

酒中，在马奶酒发酵过程中，它能利用马乳中的乳

糖、葡萄糖等糖类，产生多种氨基酸和脂肪酸，不仅

降低了马乳的 pH，抑制有害微生物生长，还赋予马奶

酒独特的酸味和清爽口感[24]。马克思克鲁维酵母在

乳制品发酵过程中，可以产生多种芳香物质，赋予乳

制品独特的风味特点[25]，其发酵产物及细胞自溶物中

还存在糖类、蛋白质类、氨基酸类、寡肽、低聚糖、维

生素、低聚核苷酸、矿物质、微量元素、凝集素、抗生

素等有机物质[26]。丰富乳制品的营养及益生功能

特性。

 2.2　游离氨基酸和脂肪酸分析

游离氨基酸不仅能反映食品的营养价值，还可

参与人体的代谢、生长、免疫等功能[27]，同时也能体

现出鲜、甜、酸、苦及涩等味感，有助于风味的形成，

可作为分解代谢反应的前体，通过转氨、脱氢、脱

羧、还原等反应产生酸、醇、醛、酯以及含有 N、S的

风味物质为食品提供独特的风味和香气，从而形成食

物丰富的味觉层次[28]。由表 2可知，三个地区马乳

中共测定出 35种游离氨基酸，必需氨基酸 8种，非必

需氨基酸 27种，伊犁酸马乳中游离氨基酸含量最高，

达到 11107.81 mg/L，伊犁鲜马乳在各地区鲜马乳样

本中游离氨基酸含量最高，达到 8277.32 mg/L，说明

发酵乳品质与原料乳品质息息相关。阿勒泰鲜马乳

和酸马乳中游离氨基酸含量分别为 4114.03 mg/L和

9405.37 mg/L；塔城鲜马乳和酸马乳中游离氨基酸含

量分别为 3466.25 mg/L和 8473.69 mg/L，三个地区

的马乳发酵前后的游离氨基酸总含量差异显著，从两

个地区微生物丰度来看，推测是微生物在发酵过程中

使蛋白质分解产生氨基酸。阿勒泰酸马乳中必需氨

基酸含量最高，达到 2110.59 mg/L。六个样本中甘

氨酸、丙氨酸、精氨酸、脯氨酸、缬氨酸和牛磺酸含

量较高，推测是马乳的特征游离氨基酸，且相较鲜马

乳酸马乳中以上 6种游离氨基酸含量普遍升高。其

中精氨酸和牛磺酸为早产儿所必需，精氨酸被用于生

产多种药物，用于治疗高氨血症、口服氨基酸补充

剂、缓解疲劳、改善肝功能以及调节内分泌等[29]。此

外，还可以促进人体的生长发育，修复肠道损伤，提高

机体免疫力并且预防各种疾病的发生[30]。牛磺酸是

机体内含量丰富的游离氨基酸，被广泛用于保健食品

原料，具有强化营养，增强免疫力、缓解体力疲劳等

功能[31]。在马乳中还发现较多的呈味氨基酸，其中甘

氨酸（甜味，阈值较低，对甜味贡献显著）、丙氨酸（甜

味，略带鲜味，与甘氨酸协同增强甜感）、精氨酸（低

浓度时微甜，高浓度时偏苦，可能增强风味复杂性）、

脯氨酸（甜味，阈值较高，但高浓度时甜感明显）、缬

氨酸（苦味，阈值较低，易掩盖甜味）含量较高[32]。根

据五种呈味氨基酸的含量和其味觉特性可以看出三

个地区酸马乳较于鲜马乳甜味更加突出，说明酸马

乳更适合作为即饮乳品。阿勒泰酸马乳甜味突出

（Pro、Ala、Gly均高），苦味最强（Val和 Arg均高），

甜苦双高，可能形成强烈对比，适合偏好风味浓郁的

饮品；塔城酸马乳甜味极高（Pro超量，Ala中等），苦

味明显（Arg和 Val中高）脯氨酸的甜味可能掩盖部

分苦味，但精氨酸和缬氨酸仍可能带来后苦感；伊犁

酸马乳甜味最强（Pro、Ala、Gly均超高），苦味最弱

（Val最低，Arg中高但被甜味掩盖）甜味占绝对优势，

口感柔和，可能最受大众欢迎。

脂肪酸在乳制品中起着重要作用，其能够抑制

致病菌的生长，促进益生菌的生长[33]。通过对马乳中

脂肪酸的检测分析，由表 3可知，三个地区马乳共测

定出 27种脂肪酸，其中棕榈酸、油酸、亚油酸、花生

烯酸和肉豆蔻酸相对含量较高且共有的物质，可能是

三个地区马乳中特征脂肪酸。Chen等[34] 比较不同

哺乳动物乳汁中脂肪酸发现马乳主要由棕榈酸、油

酸和 α-亚麻酸组成。这与本研究结果基本一致但又

有所差异，可能与地域环境有关。塔城地区鲜马乳的

饱和脂肪酸（Saturated Fattyacid，SFA）相对含量最

高，达到 53.23%，饱和脂肪酸是能量的重要来源，在

神经系统中，饱和脂肪酸助力髓鞘形成，保障神经信

号有效传递，但过量摄入会使血液胆固醇升高，增加

心血管疾病风险[35]。塔城地区酸马乳的单不饱和脂

肪酸（Monounsaturated Fatty Acid，MUFA）相对含量

最高，达到 55.61%。单不饱和脂肪酸对心血管健康

有益，能调节血糖，改善胰岛素敏感性，利于血糖稳
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定[36]。伊犁地区酸马乳的不饱和脂肪酸相对含量最

高，达到 64.68%，并含有二十二碳六烯酸，又称为

DHA，DHA是大脑和视网膜发育的关键[37]。阿勒泰

地区酸马乳的多不饱和脂肪酸（Polyunsaturated Fatty

Acids，PUFA）相对含量最高，达到 23.10%，其中亚油

酸含量较高，其对儿童的生长发育有重要作用[38]。不

饱和脂肪酸除上述益处，还能调节基因表达，影响脂

肪代谢和细胞生长分化[39]，对维持身体正常生理功能

意义重大。

SFA:MUFA:PUFA是评价脂肪酸营养价值的

重要指标，国际上认可的最合理的比例是 FAO/WHO

推荐的 SFA:MUFA:PUFA=1:1:1。越接近这个比

例，说明脂肪酸营养价值越高[40]。三个地区鲜马乳和

酸马乳 SFA:MUFA:PUFA的比例依次为 1:0.96:

0.32、1:0.79:0.09、1:0.95:0.19和 1:0.99:0.60、1:

1.52:0.21、1:1.47:0.36。阿勒泰酸马乳比较接近

FAO/WHO推荐的 SFA:MUFA:PUFA=1:1:1。评

价脂肪酸的另一个指标就是（SFA/UFA），SFA/UFA

值愈小，其脂肪酸营养价值愈高[41]。三个地区鲜马乳

和酸马乳的 SFA/UFA分别依次为 0.78、1.14、0.87

 

表 2    不同地区马乳中游离氨基酸含量

Table 2    Content of free amino acids in mare's milk from different regions

名称
含量（mg/L）

AX TX YX AS TS YS

β氨基异丁酸 BAIBA 0.09±0.05b 0.09±0.07b 0.52±0.24a 0.19±0.13B 0.01±0.00B 0.62±0.32A

5-氨基戊酸 5-AVA 0.01±0.02a 0.01±0.01a − 0.01±0.00B 0.31±0.05A −
天冬氨酸 Asp 13.45±1.97a 0.25±0.07b 1.75±0.94b 2.20±0.85A 1.91±0.05A 2.42±0.15A

谷胱甘肽 GSH − − − 0.24±0.09 − −
甘氨酸 Gly 140.83±23.48c 354.94±4.85b 4313.64±132.15a 727.62±53.67B 11.20±0.34C 1290.59±55.01A

L-2-氨基丁酸 L-2-AABA 57.29±8.31b 44.33±0.30b 224.75±16.46a 92.15±12.83B 127.72±3.57A 45.36±5.06C

丙氨酸 Ala 363.09±45.49a 356.17±18.09a 411.31±57.30a 711.86±55.05B 425.12±21.38C 1271.88±33.33A

精氨酸 Arg 375.35±32.57ab 342.31±31.48b 417.44±10.69a 607.89±31.97B 618.84±2.20AB 672.84±31.61A

天冬酰胺 Asn 4.93±2.04a 2.41±0.19b 5.82±0.08a 7.54±0.85B 9.16±0.40A 5.04±0.21C

肌肽 − 0.38±0.33b 1.43±0.51a 0.57±0.43B 0.01±0.00B 2.05±0.76A

瓜氨酸 Cit 2.78±0.22a 1.29±0.18b 2.73±0.20a 7.23±0.82A 3.09±0.44C 4.32±0.34B

半胱氨酸 Cys 1.25±0.05a 0.25±0.02b 0.22±0.03b 0.85±0.10A 0.32±0.06B 0.22±0.02B

胱氨酸 Cyss 2.86±0.23a 0.47±0.13b 0.39±0.10b 0.02±0.01B 0.03±0.01B 0.14±0.01A

谷氨酸 Glu 16.10±3.24c 90.43±7.40a 71.35±2.61b 262.65±18.97A 51.18±2.57B 21.96±1.54C

谷氨酰胺 Gln 43.28±5.29b 38.35±2.11b 50.79±2.48a 24.08±2.21A 8.98±0.58B 9.04±0.44B

组氨酸 His 3.45±0.59a 2.74±0.22ab 2.31±0.22b 11.29±0.74A 10.23±1.58A 6.45±0.57B

高精氨酸 h-Arg 3.23±0.90b 0.42±0.10c 7.53±1.10a 2.53±1.79B 0.09±0.03B 7.69±1.19A

高瓜氨酸 h-Cit 1.35±0.17a 0.52±0.16a 1.93±1.33a 2.12±1.43B 0.36±0.01C 5.99±0.43A

高丝氨酸 h-Ser 0.01±0.00 − − 0.08±0.02A 0.08±0.00A 0.02±0.00B

异亮氨酸 Ile 6.51±0.62a 1.86±0.09c 2.68±0.19b 37.74±2.41A 7.60±0.29B 2.07±0.04C

犬尿氨酸 Kyn − − − 0.03±0.00B 0.64±0.04A −
亮氨酸 Leu 2.33±0.22a 0.88±0.04c 2.01±0.06b 85.51±3.06A 24.23±0.77B 7.19±0.02C

赖氨酸 Lys 12.36±0.43b 6.81±0.46c 14.65±0.92a 88.91±6.33A 33.82±0.27B 25.64±0.50C

甲硫氨酸 Met 0.09±0.01a 0.01±0.00c 0.06±0.01b 11.51±0.59A 3.19±0.05B 1.20±0.02C

鸟氨酸 Orn 4.45±0.37a 1.90±0.22c 3.24±0.39b 50.85±5.09A 33.45±1.97B 51.97±1.76A

苯丙氨酸 Phe 0.93±0.10a 0.10±0.01c 0.70±0.04b 43.39±1.49A 9.13±0.15B 3.05±0.06C

脯氨酸 Pro 369.22±19.15b 173.02±9.26c 411.54±5.73a 3542.77±179.85C 4461.00±111.26B 5506.56±169.97A

丝氨酸 Ser 21.74±2.89a 24.53±1.28a 11.95±0.64b 7.87±0.80A 6.40±0.31B 6.03±0.25B

苏氨酸 Thr 43.24±5.55a 24.71±0.10c 33.06±2.45b 40.40±3.42A 18.76±0.32B 11.98±0.88C

色氨酸 Trp 0.10±0.01a 0.02±0.01b 0.02±0.00b 4.94±0.25A 3.06±0.44B 0.10±0.01C

酪氨酸 Tyr 10.78±3.37a 1.46±0.21c 6.74±1.84b 457.67±45.35A 124.98±1.65B 96.10±7.80B

缬氨酸 Val 1542.79±59.17a 1137.61±14.36b 1576.26±22.88a 1798.19±122.51A 1354.02±8.27B 1020.05±84.27C

牛磺酸 Tau 1070.12±19.05a 856.50±21.17b 698.38±84.72c 770.30±69.48C 1123.04±43.91A 1024.60±22.29A

β-丙氨酸 β-Ala − 1.41±0.29b 2.10±0.33a 0.52±0.21A 0.10±0.00A 1.09±0.82A

γ-氨基丁酸 GABA − 0.08±0.02 − 3.67±0.64A 1.62±0.08B 3.53±1.87A

总氨基酸 4114.03±80.52c 3466.25±70.53b 8277.32±255.18a 9405.37±166.81B 8473.69±120.44C 11107.81±265.50A

必需氨基酸 1608.35±52.71a 1172.00±14.62b 1629.44±23.9a 2110.59±502.98A 1453.81±9.96B 1071.28±83.77C

非必需氨基酸 2505.68±58.71b 2294.25±61.59b 6647.88±244.75a 7294.78±79.08B 7019.88±110.63B 10036.52±218.15A

注：−表示未检出该物质；同行不同小写字母代表三个地区鲜马乳差异达到显著水平 （P<0.05）；同行不同大写字母代表三个地区酸马乳差异达到显著水平 （P<0.05），
表3同。
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和 0.63、0.58、0.55。三个地区的酸马乳相较于鲜马

乳 SFA/UFA值均较小，其伊犁地区酸马乳的 SFA/
UFA值最小，说明酸马乳中的脂肪酸营养价值要高

于鲜马乳。Chen等[34] 研究发现马乳的 PUFA百分

比最高，SFA:MUFA:PUFA的比例为 1:0.69:0.84。
与阿勒泰酸马乳 SFA:MUFA:PUFA的比例相似。

 2.3　游离氨基酸和脂肪酸 OPLS-DA分析

OPLS-DA得分图中（如图 4a、图 4c所示），组

内较为聚集，组间存在较好的分离度。如图 4a所示，

阿勒泰酸马乳和塔城酸马乳位于第三象限，伊犁鲜马

乳和酸马乳位于第一象限，阿勒泰鲜马乳和塔城鲜马

乳位于第四象限。说明阿勒泰和塔城地区鲜马乳、

酸马乳较为相近，与伊犁地区鲜马乳、酸马乳差异显

著（P<0.05）。如图 4c所示，阿勒泰鲜马乳位于第一

象限，阿勒泰酸马乳位于第二象限，塔城酸马乳和伊

犁酸马乳位于第三象限，塔城鲜马乳和伊犁鲜马乳位

于第四象限。说明塔城和伊犁地区鲜马乳、酸马乳

较为相近，与阿勒泰鲜马乳、酸马乳差异显著（P<
0.05）。在响应排序检验中（如图 4b、图 4d所示），将

游离氨基酸、脂肪酸作为因变量，不同地区作为自变

量，其自变量拟合指数（R2 X）分别为 0.961、0.889，因
变量拟合指数（R2Y）分别为 0.990、0.974，模型预测

指数（Q2）分别为 0.966、0.925，R2 和 Q2 超过 0.800表

示样本具有较好的分化效果[42]。经过 200次置换检

验，Q2 回归线与纵轴的相交点小于 0，说明模型不存

在过拟合，该模型验证有效，表明此结果可以充分显

示出三个地区的氨基酸、脂肪酸差异。

 2.4　微生物与游离氨基酸和脂肪酸相关性分析

选取微生物（细菌、真菌）丰度 top 10的菌属与

35种游离氨基酸和 27种脂肪酸进行 Pearson相关

性分析。如图 5a所示，巴氏醋杆菌、瑞士乳杆菌

和开菲尔基质乳杆菌与亮氨酸、赖氨酸、苯丙氨酸、

γ-氨基丁酸等 22种游离氨基酸呈显著正相关（P<
0.05）。三株细菌是与游离氨基酸呈现正相关最多

的菌株。植物乳杆菌、卷曲乳杆菌、瑞士乳杆菌和开

菲尔基质乳杆菌与丙氨酸、精氨酸、瓜氨酸、鸟氨

酸、脯氨酸、γ-氨基丁酸呈正相关。华朝丽[43] 利用瑞

士乳杆菌发酵乳制品分析其代谢产物发现在乳发酵

 

表 3    不同地区马乳中脂肪酸含量

Table 3    Fatty acid content in mare's milk from different regions

脂肪酸
百分含量（%）

AX TX YX AS TS YS

辛酸 C8:0 − 2.44±0.34a 0.10±0.01b − 0.06±0.05 −
癸酸 C10:0 1.00±0.42b 2.42±0.02a 2.55±0.30a 1.10±0.27A 1.37±0.33A 0.96±0.07A

十一烷酸 C11:0 0.29±0.02b 0.79±0.11a 0.50±0.19b 0.28±0.09A 0.40±0.06A 0.29±0.08A

月桂酸 C12:0 3.94±0.39c 4.68±0.22b 6.16±0.16a 5.53±0.36A 3.83±0.3B 4.46±1.08AB

十三烷酸 C13:0 0.13±0.01a 0.32±0.17a 0.14±0.06a − 0.10±0.04 −
肉豆蔻酸 C14:0 7.20±0.35a 7.03±0.29a 7.6±0.35a 5.94±0.98A 5.85±0.1A 6.47±0.62A

肉豆蔻烯酸 C14:1 0.42±0.17a 0.79±0.13a 0.44±0.25a 0.71±0.08A 0.52±0.02B 0.56±0.08B

十五烷酸 C15:0 0.17±0.07a 0.20±0.08a 0.25±0.05a 0.30±0.05A 0.27±0A 0.24±0.01A

十五碳烯酸 C15:1 0.28±0.12 − − 0.19±0.02A 0.15±0.02A 0.15±0.02A

棕榈酸 C16:0 26.68±1.87a 25.72±0.37a 22.83±0.33b 23.84±0.63A 23.41±0.16A 21.61±0.59B

棕榈油酸 C16:1 − − − 7.73±0.16A 6.82±0.16B 5.81±0.10C

十七烷酸 C17:0 1.31±1.00c 8.53±0.35a 4.96±0.54b 0.18±0.04A 0.17±0.02A 0.26±0.12A

十七碳烯酸 C17:1 − − − 0.51±0.03A 0.55±0.02A 0.37±0.10B

硬脂酸 C18:0 1.84±0.76a 0.93±0.17a 1.57±0.42a 1.44±0.02A 1.09±0.05B 1.03±0.06B

油酸 C18:1n9c 23.00±0.93a 19.39±0.59b 15.77±0.65c 19.18±1.54A 20.01±0.22A 12.36±0.22B

反式油酸 C18:1n9t − − 0.17±0.04 0.91±0.67A 0.20±0.05A 0.31±0.09A

反式亚油酸 C18:2n6t − − − − 1.21±0.12 −
亚油酸 C18:2n6c 10.68±2.59a 4.19±0.57b 7.02±0.25b 9.31±0.44A 5.99±0.09C 7.69±0.11B

γ-亚麻酸 C18:3n6 3.23±1.03 − − 13.54±0.97A − 0.11±0.01B

花生酸 C20:0 − 0.11±0.01 − − 0.13±0.03 −
花生烯酸 C20:1 16.13±1.99c 21.21±0.27b 28.10±1.05a 9.07±0.27C 27.37±0.31A 32.3±0.40B

α-亚麻酸 C18:3n3 − − − 0.24±0.01 − −
二十一烷酸 C21:0 1.38±0.62a 0.06±0.00b − − − −

二十碳三烯酸 C20:3n3 − − − − 0.52±0.06B 2.64±0.15A

二高-γ-亚麻酸 C20:3n6 − 0.38±0.07b 1.84±0.48a − − −
芥酸 C22:1n9 2.31±0.42a 0.82±0.05b − − − −

二十二碳六烯酸 C22:6n3 − − − − − 2.36±0.05
饱和脂肪酸 43.94±3.83b 53.23±0.93a 46.66±0.88b 38.61±1.22A 36.67±0.62B 35.32±0.77B

单不饱和脂肪酸 42.14±1.09b 42.20±0.45b 44.48±0.97a 38.29±1.90C 55.61±0.37A 51.87±0.73B

多不饱和脂肪酸 13.91±2.85a 4.57±0.52c 8.86±0.34b 23.10±0.77A 7.73±0.26C 12.81±0.05B
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过程中能产生多种氨基酸和生物活性物质。如图 5b

所示，布鲁塞尔酒香酵母与丙氨酸、精氨酸、γ-氨基丁

酸等 10种游离氨基酸呈显著正相关（P<0.05），是与

游离氨基酸呈正相关最多的真菌。此酵母和平常假

丝酵母、异常威克汉姆酵母与 γ-氨基丁酸呈显著正

相关（P<0.05）。说明乳杆菌属对游离氨基酸的生成

具有贡献作用，且上述乳杆菌和酵母菌对 γ-氨基丁

酸的形成具有贡献作用。据研究表明 γ-氨基丁酸可

以影响人体睡眠的早期阶段，增加非快速眼动睡眠时

间，能改善焦虑和抑郁症状的效果[44]。吕欣然等[45]

利用植物乳酸杆菌发酵萝卜发现植物乳杆菌能够提

高发酵萝卜的 γ-氨基丁酸含量，改善其风味及品质。

如图 6a所示，植物乳杆菌、卷曲乳杆菌、瑞士乳

杆菌和开菲尔基质乳杆菌与棕榈油酸、十七碳烯酸、

二十碳三烯酸、二十二碳六烯酸呈正相关，东方醋杆

菌与棕榈酸、硬脂酸、顺式油酸、顺式亚油酸、二十

一烷酸、芥酸呈显著正相关（P<0.05），巴氏醋杆菌与

γ-亚麻酸、α-亚麻酸等 5种脂肪酸呈显著正相关

（P<0.05）。如图 6b所示，布鲁塞尔酒香酵母、多布

式克鲁维酵母、平常假丝酵母、异常威克汉姆酵母与

二十碳三烯酸、二十二碳六烯酸呈显著正相关

（P<0.05）。说明上述细菌对不饱和脂肪酸的形成具

有贡献作用，且上述细菌和酵母菌对二十二碳六烯酸

的形成具有贡献作用。二十二碳六烯酸又称 DHA，

大量研究表明，DHA能够维持脑的正常生长和发育，

延缓大脑功能的衰退。还可以预防或治疗心血管和
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图 4    不同地区马乳中游离氨基酸、脂肪酸 OPLS-DA得分
散点图（a、c）响应排序检验图（b、d）

Fig.4    Scatter plots of OPLS-DA scores of free amino acids
and fatty acids in mare's milk from different regions

(a, c) response ranking test plots (b, d)
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图 5    微生物与游离氨基酸的相关性分析

Fig.5    Correlation analysis between microorganisms
and free amino acids

注： a为细菌；b为真菌；红点两颗星代表极显著正相关
（P<0.01），红点一颗星代表显著正相关（P<0.05），蓝点两颗星
代表极显著负相关（P<0.01），蓝点一颗星代表显著负相关
（P<0.05）；P<0.05，P<0.01；图 6~图 7同。
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脑血管疾病、阿尔茨海默病以及降低高血压、动脉粥

样硬化、精神分裂症和抑制癌症风险[37]。有研究表

明裂殖壶菌（Schizochytrium sp）是目前最理想的产

DHA的海洋真菌[46]，而乳品中的真菌是否能够作为

理想产 DHA的真菌还需进一步研究。

马乳中的微生物并不是孤立存在的，而是形成

了复杂和相互作用的生态网络[47]。如图 7所示，巴

氏醋杆菌与植物乳杆菌和瑞士乳杆菌呈显著正相关

（P<0.05）。植物乳杆菌、卷曲乳杆菌、瑞士乳杆菌和

开菲尔基质乳杆菌之间呈显著正相关（P<0.05），乳杆

菌之间可能具有协同作用，乳杆菌属为游离氨基酸和

脂肪酸的生成发挥着巨大作用。植物乳杆菌与多布

氏克鲁维酵母、马克斯克鲁维酵母、叶状奥格塔酵

母、平常假丝酵母和异常威克汉姆酵母呈显著正相

关（P<0.05），植物乳杆菌是与真菌呈正相关最多的细

菌。布鲁塞尔酒香酵母与植物乳杆菌、卷曲乳杆菌、

瑞士乳杆菌和开菲尔基质乳杆菌与呈正相关，布鲁塞

尔酒香酵母是与细菌呈正相关最多的真菌。正相关

微生物群形成的功能模块，可能通过资源分区，减少

种间竞争，增强群落对外界影响因素的抵抗力，并且

推测乳杆菌与酵母菌的协同网络可能加速底物利用，

缩短发酵时间，同时提高产物多样性。

 3　结论

本研究通过分析新疆北部三个地区马乳中微生

物结构和游离氨基酸、脂肪酸差异及其之间相关性，

结果表明：三个地区马乳中优势微生物为瑞士乳杆

菌、单孢哈萨克斯坦酵母和马克思克鲁维酵母，东方

醋杆菌、巴氏醋杆菌、乳酸乳球菌、耐久肠球菌、霍

氏肠杆菌为各地区马乳中的优势微生物。共测定出

35种游离氨基酸和 27种脂肪酸，伊犁鲜马乳和酸

马乳游离氨基酸含量最高，达到 8277.32 mg/L和

11107.81 mg/L，阿勒泰地区酸马乳 PUFA相对含量

最高，达到 23.10%，甘氨酸、丙氨酸、精氨酸、脯氨

酸、缬氨酸、牛磺酸、棕榈酸、油酸、亚油酸、花生烯

酸和肉豆蔻酸推测是三个地区马乳特征物质，伊犁酸

马乳甜味最强、苦味最弱，可能最受大众欢迎。阿勒

泰鲜马乳的 SFA:MUFA:PUFA为 1:0.96:0.32相

较接近 FAO/WHO推荐比例，三个地区的酸马乳相

较于鲜马乳 SFA/UFA值均较小，说明酸马乳中的脂

肪酸营养价值要高于鲜马乳。利用 Pearson相关性

发现巴氏醋杆菌、瑞士乳杆菌和开菲尔基质乳杆菌

与亮氨酸、赖氨酸、γ-氨基丁酸等 22种游离氨基酸

呈显著正相关（P<0.05），布鲁塞尔酒香酵母与丙氨

酸、精氨酸、γ-氨基丁酸等 10种游离氨基酸呈显著

正相关（P<0.05），乳杆菌属与酵母菌属对 UFA的形

成具有贡献作用。植物乳杆菌是与真菌呈正相关最

多的细菌，布鲁塞尔酒香酵母是与细菌呈正相关最多

的真菌。

本文揭示了新疆北部地区马乳中优势微生物的

功能模块化互作对发酵过程的深层影响。为开发高

附加值马乳制品提供了理论依据，尤其在精准调控微

生物群落、定向增强营养功能及风味特性方面具有

重要应用价值，以期为新疆马乳产品开发和产业化发

展提供理论依据。

© The Author(s)  2026.  This  is  an  Open  Access  article
distributed  under  the  terms  of  the  Creative  Commons  Attribution
License (https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/).
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图 6    微生物与脂肪酸的相关性分析

Fig.6    Correlation analysis between microorganisms
and fatty acids

注：a. 细菌；b. 真菌。
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图 7    微生物间的相关性分析

Fig.7    Correlation analysis between microorganisms
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