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西藏不同地区传统发酵乳的菌群结构
及其风味分析
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（1.西北农林科技大学葡萄酒学院，陕西杨凌 712100；
2.中国食品发酵工业研究院有限公司，北京 100125；

3.国家酒类品质与安全国际联合研究中心，北京 100125；
4.西藏自治区农牧科学院农产品开发与食品科学研究所，西藏拉萨 850030）

摘　要：为了探究西藏传统发酵乳中的微生物体系及其风味品质，利用高通量测序技术以及顶空固相微萃取-气相色

谱-质谱联用技术，对西藏传统发酵乳中的微生物多样性及挥发性风味成分进行分析，并通过液相色谱法测定其有

机酸的种类及含量。结果表明：西藏传统发酵乳制品中的主要优势细菌菌群为乳杆菌属（Lactobacillus）、链球菌

属（Streptococcus）、乳球菌属（Lactococcus）等，主要优势真菌菌群为酵母菌属（Saccharomyces）、克鲁维酵

母属（Kluyveromyces）、地霉属（Geotrichum）等。该乳制品中含乳酸、乙酸、柠檬酸等 6种有机酸，其中乳酸

含量最高，最高可达 6989.02 mg/L；其次是乙酸，达 1047.25 mg/L。该乳制品中共检测出 35种挥发性风味物质，

其中酯类物质相对含量占比最高（43.98%），其次是醇类（28.98%）和酸类物质（16.00%）。不同地区发酵乳中

的挥发性风味物质种类和含量各有差异，其中日喀则市的发酵乳以菠萝和香蕉等果香和奶油香气为主，其风味较

为丰富复杂；那曲地区的发酵乳以奶油香气、坚果香气和酸甜味为主；阿里地区的发酵乳水果香气较为明显。通

过 Spearman相关系数与 OAV>1的特征风味物质进行相关性分析，与风味物质相关性较高的细菌菌属主要是 Lac-
tobacillus、Acetobacter、Leuconostoc；与风味物质相关性较高的真菌菌属主要是 Apiotrichum、Dipodascaceae、
Pichia。本研究阐明了西藏传统发酵乳中菌群结构与其风味物质形成的相关性，为传统乳制品的标准化生产、风味

定向调控及功能性菌株开发提供理论依据。
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Abstract：To investigate the microbial community structure and flavor quality of traditional Tibetan fermented milk, high-
throughput  sequencing  and  headspace  solid-phase  microextraction-gas  chromatography-mass  spectrometry  (HS-
SPME–GC–MS) were used to analyze the microbial diversity and volatile flavor components in traditional Tibetan ferment-
ed milk. The types and contents of organic acids were determined by liquid chromatography. The results showed that the
main dominant bacterial flora in traditional Tibetan fermented milk products were Lactobacillus, Streptococcus, and Lacto-
coccus, etc., while the main dominant fungal flora were Saccharomyces, Kluyveromyces, and Geotrichum, etc. Six organic
acids were identified, including acetic acid, citric acid, lactic acid and so on, among which, lactic acid was the most abun-
dant (6989.02 mg/L), followed by acetic acid (1047.25 mg/L). A total of 35 volatile flavor compounds were detected in the
fermented  milk,  with  esters  accounting  for  the  highest  proportion  (43.98%),  followed  by  alcohols  (28.98%)  and  acids
(16.00%).  The  composition  and concentration  of  volatile  flavor  compounds  in  fermented  milk  exhibited  notable  regional
variations.  Fermented  milk  from  Shigatse  was  distinguished  by  pronounced  fruity  aromas,  particularly  pineapple  and
banana,  complemented  by  creamy  notes,  which  together  contributed  to  a  rich  and  complex  flavor  profile.  By  contrast,
fermented milk from Nagqu was characterized by strong creamy aromas, nutty undertones, and a balanced sweet–sour taste,
whereas fermented milk from Ali demonstrated a predominance of more intense fruity aromas. Spearman’s correlation anal-
ysis based on key odor–active compounds (odor activity value,  OAV>1) revealed distinct associations between microbial
taxa and flavor compounds. The bacterial genera most strongly correlated with key flavor compounds were primarily Lacto-
bacillus,  Acetobacter  and  Leuconostoc,  while  the  fungal  genera  most  closely  linked  to  flavor  development  included
Apiotrichum, Dipodascaceae and Pichia. This study elucidated the correlation between microbial community structure and
the  formation  of  aroma  compounds  in  traditional  Tibetan  fermented  milk,  providing  a  theoretical  foundation  for  the
standardized production, targeted flavor regulation, and development of functional strains for traditional dairy products.

Key words：fermented milk；high-throughput；community structure；volatile flavor components；correlation analysis

西藏地区以其独特的自然环境和悠久的畜牧业

传统，孕育出了丰富多样的传统发酵乳制品[1]。这些

乳制品不仅是当地居民饮食文化的重要组成部分，也

因其独特的风味和营养价值而备受关注，其中酸奶是

西藏最具有代表性的传统发酵乳制品，具有鲜明的地

域特色和民族特色[2]。由于西藏地区具有低温、低

压、高海拔、强紫外线和缺氧等特点，传统发酵乳制

品中的微生物在自然选择和遗传进化的作用下，形成

了复杂独特的菌群结构，具有很高的研究价值。然

而，与现代工业化的乳制品相比，西藏传统乳制品的

生产过程往往具有较强的地域性和传统性，其微生物

群落结构和风味形成机制尚未得到充分研究[3]。研

究表明，由于西藏不同地区的环境多样性以及传统发

酵工艺的多样性，西藏不同地区的传统发酵乳的风味

不同，微生物群落结构也有差异[4]。近来，随着消费

者对食品风味、营养和安全性要求的提高，解析传统

发酵乳制品中微生物菌群结构及其挥发性风味物质，

成为提升产品品质、推动工业化生产的关键科学问

题[5]。

高通量测序技术（High-Throughput Sequencing，

HTS）能够在短时间内对大量 DNA或 RNA序列进

行快速测序，具有高通量、高准确性、低成本、快速

和应用广泛等优点[6]。目前高通量测序技术已经被

广泛运用于各个领域，在食品领域主要用于分析微生

物群落的多样性[7]。高通量测序技术的出现彻底改

变了传统发酵乳中微生物多样性的研究方法，它可以

揭示更复杂的微生物多样性，这为传统发酵食品的监

控、操作和安全性提供了强大的技术支持，推动了传

统发酵食品产业的升级和发展[8–9]。Wu等[10] 基于高

通量测序技术，对青藏高原传统发酵牦牛奶的细菌群

落结构特征进行分析，在属水平上，共鉴定出了 82
个细菌菌属，其中优势菌属为乳杆菌属 Lactobacil-
lus（64.73%）和链球菌属 Streptococcus（28.48%）。气

相色谱-质谱联用技术（GC-MS）在食品领域中主要用

于分析食品中的挥发性风味化合物，具有高灵敏度、

多功能性和数据库支持等优点[11]。Fang等[12] 利用

GC-MS技术分析了青藏高原不同生态区生产的传

统发酵牦牛奶挥发性风味成分特征，发现挥发性风味

物质的相对百分比组成在不同生态区之间有所不同。

本研究以西藏传统发酵乳为原料，利用高通量

测序技术分析西藏传统发酵乳的微生物群落组成及

其多样性，明确其中的优势菌属，并对西藏传统发酵

乳中的蛋白质、有机酸和挥发性风味物质等进行分

析。研究成果有望为传统发酵乳制品的标准化生

产、风味定向调控及功能性菌株开发提供理论依据，

同时为高原特色食品的资源保护与产业化升级注入

科技动力。

 1　材料与方法

 1.1　材料与仪器

酸奶　2024年 8月，从西藏不同地区共采集 13
个实验样品，样品均由西藏牧民采用传统方式自然发

酵而成，主要是山羊奶、绵羊奶以及牦牛奶发酵而成

的酸奶样品，具体信息如表 1所示。在采集新鲜样

品后，立即将其收集于 50 mL的无菌离心管内，并先

进行冷藏保存，随后转移至实验室−20 ℃ 冰箱中保

存备用；乳酸、柠檬酸、苹果酸、酒石酸、琥珀酸、乙

酸标准品　纯度≥98%，北京化学试剂公司；磷酸二

氢钾、磷酸（分析纯）、甲醇（色谱纯）　西陇化工股

第  47 卷  第  12 期 田　敏 ，等： 西藏不同地区传统发酵乳的菌群结构及其风味分析 · 157 · 



份有限公司；2-辛醇（内标物，纯度≥98%）  TCI；

E.Z.N.A.®Soil DNA kit　美国 OMEGA公司；琼脂

糖　西班牙 BIOWESTE公司；DNA凝胶回收试剂

盒　南京诺唯赞生物科技股份有限公司；PCR所用

试剂　大连 TaKaRa公司；细菌基因组 DNA提取试

剂盒　天根生化科技（北京）有限公司。

E-WAX ETR色谱柱（30 m×0.25 mm，0.50 μm）

　美国 PerkinElmer公司；MiSeq PE300高通量测序

仪　美国 Illumina公司；2-16N型高速微量离心机　

湖南恒诺仪器设备有限公司；T20型 PCR仪　杭州

朗基科学仪器有限公司；1300 SERIES A2型超净工

作台　美国 Thermo公司；5977B型气相色谱-质谱

联用仪　美国 Agilent公司。

 1.2　实验方法

 1.2.1   挥发性风味成分测定　参考 Jiang等 [4] 研

究方法略有修改，准确称取酸奶样本 3.50 g、氯化

钠 2  g、超纯水 3.5  mL置于 20  mL顶空瓶中，以

120 mg/L的 2-辛醇作为内标，其添加量为 10 μL，

进行固相微萃取，在 55 ℃ 条件下萃取 45 min，在

250 ℃ 条件下解析 2 min。

GC条件：柱箱温度 40 ℃保持 2 min，以 3 ℃/

min的速率升至 180 ℃，再以6 ℃/min的速率升至

240 ℃ 保持 5 min。进样口温度为 250 ℃，载气（高

纯氦气）流速 1.5 mL/min。MS条件：EI源电离，离

子源温度 220 ℃，70 eV电子能量，质量扫描范围

m/z 35~500，扫描方式为全扫描。

定性：在 NIST数据库中，通过对各色谱峰的保

留时间进行匹配，选择匹配度大于 85的化合物为有

效风味物质。定量：根据各物质峰面积比等于物质浓

度比，采用半定量方法，将各化合物的保留峰面积与

2-辛醇的峰面积对比，从而计算出各化合物的相对

含量。

挥发性风味物质相对含量=（风味物质峰面

积×内标物质含量）/内标物质峰面积

 1.2.2   酸奶样品中蛋白质含量的测定　参照 GB
5009.5-2016《食品安全国家标准食品中蛋白质的测

定》对酸奶中的蛋白质含量进行测定。

 1.2.3   酸奶样品中有机酸含量的测定　参照 GB
5009.157-2016《食品安全国家标准 食品中有机酸的

测定》对酸奶中的有机酸含量进行测定。

 1.2.4   高通量测序　利用试剂盒提取样本 DNA，

利用 1%的琼脂糖凝胶电泳检测 DNA的提取质

量，并测定其浓度和纯度。PCR扩增体系：10×PCR
buffer（Mg2+plus）2.5 μL，dNTP Mixture 2.0 μL，上游

引物 1.0  μL，下游引物 1.0  μL，DNA模板 1.0  μL，
rTaq  DNA聚合酶（5  U/μL）0.3  μL，ddH2O补足至

25 μL。细菌 16S rRNA基因 V3~V4可变区：上游引

物27F:5’-AGAGTTTGATCMTGGCTCAG-3’，下游

引 物 1492R： 5’-GGTTACCTTGTTACGACTT-3’。
PCR扩增条件 ： 95 ℃ 预变性 3  min， 35个循环

（95 ℃ 变性 30 s，55 ℃ 退火 30 s，72 ℃ 延伸 30 s），
72 ℃ 稳定延伸 10 min，最后 4 ℃ 保存。真菌 ITS
区域的通用引物为 ITS1F。上游引物：ITS1F（5’-
CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3’），下游引物：

ITS2R（5’-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3’）。PCR
扩增条件：95 ℃ 预变性 3  min，95 ℃ 变性 30  s，
55 ℃ 退火 30  s，72 ℃ 延伸 45  s，扩增 30个循环；

72 ℃ 再延伸 10 min，4 ℃ 保存[13–14]。PCR产物在

Illumina MiseqPE300平台进行高通量测序。

 1.3　数据处理

利用 Excel对数据进行整理和分析；利用 SPSS
27.0方差分析（ANOVA）进行样本间的差异显著

性分析；使用 Chroma TOF软件（V 4.3x，LECO）和

NIST库对质谱数据进行分析；基于美吉生物信息平

台进行主坐标分析（principal  co-ordinates  analysis，
PCoA）；利用软件 Origin 2024对数据进行统计分析

和绘图，其中组间差异显著性的检验采用 ANOVA
方法进行（P<0.05）。

 2　结果与分析

 2.1　酸奶样品中挥发性风味成分分析

13种酸奶样本中挥发性风味成分检测结果见

表 2，由表 2可知，样本中挥发性风味成分种类复

杂。在 13种样本中共检测出 35种主要的挥发性风

味成分，包括酯类（14种）、酸类（10种），醇类（4种），

 

表 1    酸奶样品信息

Table 1    Yoghurt sample information sheet

样品名称 采样地点 经纬度
海拔
（m）

样品来源

L3 那曲市班戈县
90.01°E，
31.40°N 4681.5 牦牛奶

L5 那曲市班戈县门当乡4号桥
89.59°E，
31.40°N 4564.2 牦牛奶

L7 那曲市申扎县布嘎村
88.52°E，
31.76°N 4565 绵羊奶

L10 那曲市尼玛县阿索乡
81.06°E，
31.78°N 4753 绵羊奶

L14 阿里地区革吉县雄巴乡
82.65°E，
32.23°N 4412 山羊奶

L18
阿里地区革吉县
革吉镇森布村2组

81.31°E，
32.18°N 4620 山羊奶

L20 日喀则萨嘎县达琼村
85.57°E，
29.04°N 4860 牦牛奶

L23 日喀则吉隆县折巴乡恰门巴村
85.43°E，
28.95°N 4678 牦牛奶

L25 日喀则吉隆县吉隆镇如嘎自然村
85.24°E，
28.45°N 3012 牦牛奶

L28 日喀则聂拉木县门布乡孔措村
85.84°E，
28.67°N 4563 牦牛奶

L30 日喀则定日县协格尔镇罗罗辖镇
87.21°E，
28.72°N 4425 牦牛奶

L31 日喀则拉孜县查务乡吉角村
87.46°E，
28.98°N 4850 牦牛奶

L32 日喀则萨迦县冲达村
88.47°E，
29.17°N 4346 牦牛奶
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0
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0
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0
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N
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49
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.3
2±
14
5.
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71
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43
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6

N
D

脂
香

味
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桂

酸
乙
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.4
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1.
44
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31
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D
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D
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D
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D
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D
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D

13
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61
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7
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0.
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D
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D

果
香

和
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癸
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乙
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74
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65
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.1
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63
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N
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N
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N
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酮类（3种）和其他化合物（4种）。图 1展示了不同样

品中挥发性风味物质类别的相对组成，由图 1可知，

不同样品中挥发性风味物质的分布存在明显差异，大

多数化合物在各样品中的相对含量并不均衡，而是在

部分样品中呈现明显富集。13种样品挥发性成分占

比从高到低依次为：酯类>醇类>酸类>酮类>其他化

合物。整体来看，酯类、醇类和部分酸类化合物在样

品间的变化幅度较大，是造成样品聚类差异的主要因

素。L25、L20和 L31样品在多个酯类、醇类及酮类

化合物上表现出较高信号强度，形成较为集中的高丰

度区域，说明这几个样品挥发性风味物质种类较丰

富、含量较高，香气特征更为突出。
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图 1    不同样品中挥发性风味物质类别的相对组成比例
Fig.1    Relative composition percentages of volatile flavor com-

pound categories in different samples
注：图中百分比表示各类挥发性风味物质峰面积占该样品总
峰面积的比例，用于反映不同样品挥发性风味物质类别组成
特征，不代表样品间各类别化合物的相对含量。
 

酯类化合物由脂肪酸和醇酯化产生，其风味阈

值低，风味贡献明显，可以赋予酸奶水果香气和奶油

香气[18]。从各样品酯类物质组成来看，乙酸乙酯、辛

酸乙酯、己酸乙酯和 L-乳酸乙酯是造成不同样品酯

类风味差异的主要化合物，但其在各样品中的分布并

不一致。L25 样品酯类物质总相对含量最高，为

26386.26 μg/kg，主要由辛酸乙酯、己酸乙酯、乙酸乙

酯和癸酸乙酯贡献，说明其果香和脂香特征较为突

出；L31 和 L20 酯类物质总相对含量也较高，分别为

14902.39 μg/kg 和 14132.52 μg/kg，二者均以乙酸乙

酯为主要酯类成分，可能赋予样品较明显的果香特

征。L7 样品中辛酸乙酯、L-乳酸乙酯和癸酸乙酯含

量较高，酯类香气组成相对丰富。相比之下，L5 样品

酯类物质总相对含量最低，为 580.16 μg/kg；L32 样
品酯类物质检出种类最少，仅检出丁酸乙酯和 L-乳
酸乙酯 2 种。总体来看，不同样品中酯类物质的组成

和含量差异明显，说明不同地区传统发酵乳在果香、

奶油香和脂香等酯类风味特征上具有一定差异性。

乳糖代谢、甲基酮还原、氨基酸代谢、亚油酸和

亚麻酸降解等会影响醇类化合物的生成，但其风味阈

值高，对发酵乳的风味贡献较低[19]。样品中检出的醇

类物质主要包括异戊醇、β-苯乙醇、丁二醇和 3-甲硫

基丙醇。其中，异戊醇和 β-苯乙醇在 13 个样品中均

有检出，是主要醇类风味物质；异戊醇在 L31 中含量

最高，为 6484.65 μg/kg，β-苯乙醇同样在 L31 中含量

最高，为 5045.64 μg/kg。丁二醇主要在 L5、L23、
L25、L30、L31 和 L32 中检出，其中 L32 含量最高，

为 2136.51 μg/kg；3-甲硫基丙醇仅在部分样品中检

出，其中 L28 含量最高，为 109.90 μg/kg。从样品间

差异来看 ，L31 醇类物质总相对含量最高 ，为

12149.20 μg/kg，主要由异戊醇和 β-苯乙醇贡献，说

明其发酵香、花香和蜜香特征较为突出；L32 和 L20
的醇类物质总相对含量也较高，分别为  6646.47
μg/kg 和 6505.26 μg/kg；而 L10 醇类物质总相对含

量最低，为 1287.23 μg/kg，说明其醇类香气贡献相对

较弱。总体来看，不同样品中醇类物质的组成和含量

差异明显，体现出不同地区传统发酵乳在发酵香和花

香特征上的样品差异。

酸类化合物主要与脂肪分解和微生物发酵等代

谢途径有关，它是酸奶的主要风味物质，也是决定酸

奶滋味的关键[20]。由表 2可知，不同样品中酸类物

质的组成和含量差异明显。己酸和醋酸在多数样品

中均有检出，是分布较广的酸类物质；而辛酸、丁酸、

苯甲酸、正癸酸、2-甲基己酸、丙酸和环己甲酸等在

不同样品中的检出情况差异较大。各样品中，L25 酸
类物质总相对含量最高，为 13191.92 μg/kg，主要由

己酸、辛酸和丁酸贡献，说明其甜香、焦糖香及酸刺

激性风味较为突出；L32 酸类物质总相对含量也较

高，主要由醋酸、己酸和丁酸贡献，可能赋予其较明

显的酸味和刺激性气味；L31、L30、L28 和 L7 样品

中酸类物质含量也相对较高，但主要贡献物质有所不

同，其中 L31 和 L30 以醋酸、己酸为主，L28 以己

酸、醋酸和苯甲酸为主，L7 则以己酸、苯甲酸、辛酸

和醋酸为主。相比之下，L3 样品酸类物质总相对含

量最低，为 20.91 μg/kg，仅检出己酸和棕榈酸。总体

来看，不同样品酸类物质的组成和含量差异明显，说

明不同地区传统发酵乳在酸味强度及甜香、焦糖香

等风味特征上存在差异。

酮类化合物主要由不饱和脂肪酸经过一系列化

学反应而形成的化合物[21]。由表 2可知，不同样品

中酮类物质的检出情况和含量差异明显。L20 样品

中 3-羟基-2-丁酮含量最高，为 9127.21 μg/kg，具有

奶油香，是该样品酮类风味的主要贡献物质；L31 样
品中 3-羟基-2-丁酮含量也较高，为 1846.11 μg/kg，
说明其奶油香特征相对明显。L25 样品中主要检出

2-壬酮，含量为 333.72 μg/kg，可能赋予其一定果香

特征；L30 样品中检出 2-庚酮和 3-羟基-2-丁酮，总相

对含量为 228.41 μg/kg；L18 样品中 2-庚酮含量较

高，为 94.84 μg/kg，同时检出少量 3-羟基-2-丁酮。

相比之下，L7、L14、L28 和 L32 样品中未检出酮类

物质。总体来看，不同样品中酮类物质的组成差异明

显，其中 L20 和 L31 主要表现为奶油香特征，L25 则
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具有一定果香特征。烷烃类化合物和含氮类化合物

的风味阈值相对较高，所以其对酸奶样品风味的形成

影响不明显，但一定条件下，这些物质可使酸奶的口

感更加饱满，对酸奶的香气品质也有优化作用。

总体来看，日喀则市的酸奶样本主要以酯类化

合物带来的菠萝和香蕉等果香和奶油香气为主，酸类

物质含量也较高，其风味较为丰富复杂；那曲地区的

酸奶样本中的风味物质并不突出，整体以酯类化合物

和酸类化合物带来的奶油香气、坚果香气和酸甜味；

阿里地区的酸奶样本中由酮类物质带来的水果香气

较为明显。而来自日喀则吉隆县的海拔最低的酸奶

样本 L25中的酯类物质、酸类物质和酮类物质的含

量和种类最为突出，与高海拔地区的酸奶样本相比差

异很大。推测海拔高度影响了温度和草场环境，同时

也影响了微生物群落组成，从而对酸奶的风味产生影

响，这与董闯等[15] 研究发现不同海拔高度的牦牛乳

拉拉关键香气成分存在差异的结果一致。此外，不同

地区酸奶样品的风味还与制作工艺、来源等相关。

 2.2　酸奶样品中蛋白质含量分析

酸奶样品中的蛋白质含量如图 2所示。根据标

准 GB 25190-2010规定，每 100 mL牛奶蛋白质含量

不得低于 2.9 g。已有研究表明，牦牛酸奶能够提供

满足人体每日膳食所需要的蛋白质，且其中含有人体

所需的 18种氨基酸[17]。经测定，酸奶样品中的蛋白

质含量符合国家标准，其蛋白质含量高于市售的普通

酸奶，且不同样品中蛋白质含量有所不同。其中，

L28号样品中蛋白质含量最高，为 16.58%；L25号样

品中蛋白质含量最低，为 3.28%。

Liu等[18] 研究发现高海拔牦牛奶的营养物质更

加丰富；叶丹[22] 对采自西藏林芝市巴宜区（3000 m）、

拉萨市堆龙德庆（3700 m）、那曲市班戈县（4700 m）

的三个不同海拔高度的牦牛乳样品中的蛋白质进行

研究，发现来自不同海拔高度的牦牛乳样品中的蛋白

质含量差异极显著，且牦牛乳中的蛋白质含量随着海

拔的升高含量增多；席斌等[23] 对采自 3个不同地区

的牦牛乳样品进行分析发现，海拔高度会对牦牛乳中

的乳蛋白含量以及乳脂肪含量产生影响，且样品中的

乳蛋白和乳脂肪含量随海拔升高而增加。而 L25号

样品采自海拔 3012 m，其余样品均采自海拔 4000 m
以上，说明海拔高度确实对酸奶样品中的蛋白质含量

有影响，与上述研究结果一致。

由于酸奶样品的来源不同，其蛋白质含量也有

所差异。此外，西藏不同地区酸奶中蛋白质含量的差

异还受到不同地区的草场类型、饲养管理以及牦牛

品种等因素的影响。这些因素相互作用，共同决定了

牦牛酸奶中蛋白质的含量和品质。

 2.3　酸奶样品中有机酸含量分析

酸奶样品中的有机酸含量如表 3所示。在酸奶

发酵过程中，乳酸通过乳酸菌将乳糖分解而产生，它

是最主要的有机酸。乳酸的含量通常较高，能够显

著降低酸奶的 pH，使其具有酸味，并且有助于抑制有

害微生物的生长[24]。由表 3可知，乳酸是酸奶样品

中最主要的有机酸，其含量远远高于其他有机酸。

乳酸的酸味温和适中，是常见的酸味剂，有很强

的防腐保鲜功效。其中，L28号样品中乳酸含量

最高（6984.52  mg/L），L7号样品中乳酸含量最低

（4986.71 mg/L）。乙酸具有特殊的醋酸味，但如果含

量过高，可能会使酸奶产生不可接受的醋味[25]。苹果

酸具有柔和的天然果香气味，容易被人体吸收，且对

 

蛋
白

质
含

量
 (%

)

样品序号

L3 L5 L7
L10 L14 L18 L20 L23 L25 L28 L30 L31 L32

a

b
ccd

cd cd cd
cde de

ef ef
f

f

0
2
4
6
8

10
12
14
16
18

图 2    酸奶样品的蛋白质含量

Fig.2    Protein content of yogurt samples
注：不同小写字母表示数据差异显著，P<0.05。

 

表 3    酸奶样品中的有机酸含量（mg/L）
Table 3    Organic acid content in yogurt samples (mg/L)

样品编号 酒石酸 苹果酸 乳酸 乙酸 柠檬酸 琥珀酸

L3 147.13±0.71 83.37±4.24 5741.28±4.24 226.64±3.54 12.5±6.36 341.96±7.07
L5 162.13±1.41 54.75±4.24 6015.58±2.12 502.73±5.66 7.55±2.12 218.1±4.95
L7 151.17±4.95 55.68±4.95 4986.71±4.95 1047.25±0 3.85±4.95 295.56±2.83
L10 199.72±7.07 52.8±4.24 6552.89±5.66 509.79±2.83 7.89±5.66 242.86±2.12
L14 158.61±7.07 62.00±7.07 5638.63±1.41 368.43±2.12 12.77±4.95 249.33±2.12
L18 169.6±5.66 6.83±4.24 6055.71±4.24 264.42±0 21.07±3.54 146.11±0.71
L20 229.47±0.71 88.71±2.12 5151.28±0.71 219.25±0.71 21.32±0.71 718.96±6.36
L23 169.84±6.36 27.03±1.41 5391.73±6.36 200.02±7.07 27.35±4.95 597.76±1.41
L25 303.1±1.41 26.72±7.07 6056.34±3.54 85.6±2.12 13.87±6.36 564.1±6.36
L28 152.97±6.36 177.91±5.66 6984.52±6.36 102.89±5.66 42.99±3.54 424.75±4.24
L30 376.01±4.24 130.32±0.71 5846.9±6.36 395.57±6.36 34.34±1.41 174.23±1.41
L31 141.71±5.66 45.72±4.24 5962.26±5.66 174.99±4.95 27.86±6.36 287.45±1.41
L32 120.9±6.36 152.12±2.83 5823.49±0.71 231.73±5.66 40.69±0.71 280.71±6.36

第  47 卷  第  12 期 田　敏 ，等： 西藏不同地区传统发酵乳的菌群结构及其风味分析 · 161 · 



人体内部循环具有重要健康功效[26]。其含量会因发

酵菌株和发酵条件的不同而有所差异，它可以增加酸

奶的酸味和风味复杂性。其中，L28样品苹果酸含量

最高（177.91 mg/L），L18样品含量最低（6.83 mg/L）。

酸奶样品中含量最低的有机酸为柠檬酸，所有样品含

量均在 0~50 mg/L。柠檬酸可以增强酸奶的风味，使

酸奶的味道更加丰富和立体[27]。

乳酸和乙酸是酸奶酸味的主要来源，而柠檬酸

和苹果酸则可以增加酸奶的风味层次。不同有机酸

的比例和含量会影响酸奶的整体风味，使其具有独特

的口感和香气。有机酸在酸奶发酵过程中还可以促

进其他有益成分的生成，如 B族维生素等，从而提高

酸奶的营养价值和健康功能[28]。有机酸的形成与酸

奶的质地密切相关，适当的酸度可以使酸奶达到理想

的稠度和弹性。例如，乳酸的积累可以促进酸奶的凝

固，使其具有更好的质地。同时乳酸等有机酸的积累

可以降低酸奶的 pH，抑制有害微生物的生长繁殖，从

而延长酸奶的保质期[29]。

 2.4　酸奶样品中微生物多样性分析

 2.4.1   属水平菌群结构分析　在细菌属水平上

（图 3a），乳杆菌属（Lactobacillus）、链球菌属（Strepto-
coccus）、乳球菌属（Lactococcus）是最主要的优势菌

属，此外还含有少量的梭菌属（Clostridium）、双歧杆

菌属（Bifidobacterium）、无氧芽孢杆菌属（Anoxybacil-
lus）、醋杆菌属（Acetobacter）、明串珠菌属（Leuconos-
toc）等。在样本 L18、L25、L28中，乳杆菌属（Lacto-
bacillus）的平均相对丰度达到了 90%以上，它可以

将乳糖分解为葡萄糖和半乳糖，进一步通过厌氧发酵

将其转化为乳酸，并且在发酵过程中产生乙醛、双乙

酰等挥发性化合物，从而对酸奶风味有很大影响。样

本 L5中链球菌属（Streptococcus）的平均相对丰度

为 96.95%，链球菌属中的嗜热链球菌（Streptococcus
thermophilus）是酸奶发酵中不可或缺的关键菌种之

一，嗜热链球菌能够快速发酵乳糖，降低 pH，促进

酪蛋白凝结，这种凝结作用可以使酸奶形成稳定的

凝胶结构，赋予酸奶良好的质地和持水性[30]。样本

L32中乳球菌属（Lactococcus）的平均相对丰度为

87.83%，其中乳酸乳球菌（Lactococcus lactis）在发酵

过程中能够产生多种风味物质，如乙醛、双乙酰（2,3-
丁二酮）和乙偶姻等，这些代谢物参与形成发酵乳制

品的特征性风味和香气[31]。

在真菌属水平上（图 3b），酵母菌属（Saccha-
romyces）、克鲁维酵母属（Kluyveromyces）、地霉属

（Geotrichum）、双足囊菌属（Dipodascus）等是最主要

的优势菌属，此外还含有少量的毕赤酵母属（Pichia）、
锥毛壳属（Coniochaeta）等。在样本 L14、L18、L20、
L28中，酵母菌属（Saccharomyces）的平均相对丰度

较高，达到了 50%以上。酵母菌属（Saccharomyces）
在发酵过程中能够代谢乳糖和乳酸，产生多种挥发性

和非挥发性风味物质，并与乳酸菌协同发酵，显著提

升了酸奶的整体品质和风味。在样本 L7、L25、
L30、L32中，地霉属（Geotrichum）的平均相对丰度

较高。地霉属菌株在发酵过程中可以产生酯类、醇

类和有机酸等物质，这些物质对酸奶的风味有重要贡

献。在样本 L3、L5、L10、L23中，克鲁维酵母属

（Kluyveromyces）的平均相对丰度较高。克鲁维酵母

属菌株能够发酵乳糖，降低酸奶中的乳糖含量，而乳

糖的水解可以减少乳糖不耐受症状，比如马克斯克鲁

维酵母能够利用乳糖作为碳源，产生 β-半乳糖苷酶，

从而将乳糖分解成葡萄糖和半乳糖[32]。各样本中的

真菌菌群结构差异较大，其优势菌属各不相同，说明

酸奶样品具有丰富的真菌多样性。

 2.4.2   α 多样性分析　OTU（Operational  taxonomic
unit）即操作分类单元，将序列按照彼此的相似性归

为若干聚类单元，每个聚类单元为一个 OTU，样本

中 OTU的数目能够初步反映其中微生物物种的丰

富程度。各样品的细菌和真菌 OUT数结果统计和

alpha多样性指数如表所示。

本研究在 97%相似性水平下进行 OTU聚类。
 

表 4    细菌测序结果统计与 alpha多样性指数

Table 4    Sequencing results and alpha diversity indices
for bacteria

样品编号 序列数 OTU数 ACE Chao Shannon Simpson Coverage

L10 53371 14 15.52 14.20 0.73 0.50 0.999963
L14 53371 12 13.20 12.25 0.73 0.50 0.999963
L18 53371 5 5.75 5.00 0.04 0.99 0.999981
L20 53371 44 51.98 47.06 0.58 0.64 0.999794
L23 53371 17 29.01 32.00 0.35 0.85 0.999888
L25 53371 13 13.48 13.00 0.16 0.95 0.999981
L28 53371 6 6.00 6.00 0.66 0.61 1.000000
L3 53371 11 15.67 12.50 0.39 0.79 0.999925
L30 53371 35 37.72 35.86 1.02 0.50 0.999925
L31 53371 38 38.89 38.10 0.74 0.60 0.999963
L32 53371 46 49.81 48.15 0.69 0.72 0.999850
L5 53371 16 17.15 16.50 0.18 0.94 0.999963
L7 53371 36 48.38 45.43 0.51 0.73 0.999775
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图 3    酸奶样品属水平相对丰度

Fig.3    Relative abundance at genus level of yogurt samples
注：a细菌属水平群落结构；b真菌属水平群落结构。
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如表 4所示，各发酵乳样本中细菌测序样本中 OTU
数目介于 5~46之间。通过比较各发酵乳样本中细

菌 OTU数目可知，L32中细菌 OTU数目最多，L18
中细菌 OTU数目最少；如表 5所示，各发酵乳样本

中真菌测序样本中 OTU数目介于 17~143之间。通

过比较各发酵乳样本中真菌 OTU数目可知，L20中

真菌 OTU数目最多，L32中真菌 OTU数目最少。
 
 

表 5    真菌测序结果统计与 alpha多样性指数
Table 5    Sequencing results and alpha diversity indices

for fungi

样品编号 序列数 OTU数 ACE Chao Shannon Simpson Coverage

L10 39947 32 37.50 35.50 0.89 0.56 0.999800
L14 39947 39 40.70 40.50 0.71 0.61 0.999900
L18 39947 49 54.39 53.00 0.47 0.83 0.999775
L20 39947 143 150.62 147.69 0.70 0.72 0.999574
L23 39947 76 111.03 99.63 1.19 0.41 0.999299
L25 39947 30 33.78 33.75 0.98 0.46 0.999850
L28 39947 53 57.95 58.60 1.09 0.47 0.999800
L3 39947 26 31.17 29.50 0.65 0.58 0.999825
L30 39947 28 31.83 31.00 0.72 0.54 0.999825
L31 39947 45 48.01 46.43 1.65 0.28 0.999875
L32 39947 17 18.04 17.25 0.66 0.68 0.999950
L5 39947 22 28.64 26.20 0.82 0.54 0.999825
L7 39947 44 45.37 44.60 1.01 0.53 0.999925

 

Alpha多样性分析是指单样本内物种多样性分

析，通过计算几种多样性指数值来反映样本内微生物

物种的丰富度和多样性程度，alpha多样性指数包括

ACE、Chao、Shannon、Simpson和 Coverage等。在

生态学研究中用 ACE和 Chao指数来评估物种总

数。ACE和 Chao指数反映样本内微生物物种的丰

富度，计算时仅考虑群落中物种数量，不考虑各物种

的丰度，这两个指数越高，样本内微生物物种的丰富

度越高。Shannon和 Simpson指数反映样本内微生

物物种的多样性程度，计算时考虑样本中物种丰富度

和物种均匀度两方面。在物种丰富度相同时，样本内

各物种的均匀度越高，则多样性程度越高。Cover-
age指数反映样本文库的覆盖率，用于评估测序结果

能否反映样本内微生物的实际情况[33]。

如表 4及表 5所示，本研究中所有细菌与真菌

测序样本计算得到的 Coverage指数值均高于 99%，

表明测序结果的文库覆盖率高，能够反映所有样本内

微生物的实际情况。

如表 4所示，通过比较细菌 alpha多样性指数可

知，L20、L32、L7的细菌 ACE和 Chao指数较高，表

明其细菌物种丰富度较高，说明高海拔地区（如 L20：
4860 m、L31：4850 m、L7：4565 m）影响细菌物种的

丰富度，可能原因是高海拔地区低温、强紫外线等极

端环境促使微生物产生适应性分化，形成独特的群落

结构。根据细菌 Shannon和 Simpson指数排序可

知，L30（定日县协格尔镇）的细菌多样性程度最高，

但其海拔（4425 m）并非最高，分析原因可能因其位

于珠峰北坡，独特的地形加上冰川融水补给为细菌提

供了多样化生态位[34]。

如表 5所示，通过比较真菌 alpha多样性指数可

知 ，真菌高 ACE和 Chao指数较高的样本 L20、
L23同样位于高海拔 4860 m、4678 m；而真菌多样

性最高的 L31海拔达 4850 m，推测是因为高海拔可

能通过低氧、强辐射等条件筛选出适应性强的真菌

类群。

分析结果也可以看出，高纬度地区，如那曲地区

31°N以上的样本 L3、L5、L7、L10，细菌和真菌多样

性指数普遍低于日喀则南部 28°~29°N的样本 L20、
L23、L31，可能是因为纬度降低伴随温度升高或降水

模式变化，促进微生物代谢活动及物种共存。而经

度对微生物多样性同样有影响，东部如那曲地区

88°~90°E和阿里地区 81°~82°E样本的微生物多样

性普遍低于西部日喀则市 85°~88°E，可能因日喀则

地处喜马拉雅北麓，受印度洋暖湿气流影响更显著，

水热条件相对优越，支持更复杂的微生物群落[35]。

 2.4.3   β 多样性分析　使用基于 Bray-Curtis距离算

法的主坐标分析不同样本之间细菌和真菌的 β 多样

性。图 4a为细菌测序样本主坐标分析图，图 4a中
PCoA1和 PCoA2对细菌菌群结构差异的贡献率

分别为 59.18%和 32.87%。PCoA1的贡献率高于

50%，表明所分析样本之间细菌菌群结构的差异主要

可以通过 PCoA1方向上的距离来评价。在 PCoA1
方向上，L30、L32与其他样本距离较大，表明其与其

他样本中的细菌群落结构存在较大差异。图 4b为

真菌测序样本主坐标分析图，该图中 PCoA1和
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图 4    酸奶样品的 PCoA分析

Fig.4    PCoA analysis of yogurt samples
注：a细菌；b真菌。
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PCoA2对真菌菌群结构差异的贡献率分别为

57.45%和 28.08%。PCoA1的贡献率高于 50%，表

明所分析样本之间真菌菌群结构的差异主要可以通

过 PCoA1方向上的距离来评价。在 PCoA1方向

上，L25、L7、L30、L32距离较近，L18、L20、L14、

L31、L28也距离较近，表明这几组样本的真菌群落

相似度较高；而其他几组样本距离较远，说明菌群差

异性较大。

 2.5　酸奶样品中微生物菌群结构与挥发性风味相关性

分析

香气活力值（odor activity value，OAV）是挥发性

风味物质含量与其气味阈值之比，可以作为评价某个

风味成分对整体风味贡献大小的依据[36]。OAV>1

的风味物质被认为是对整体风味有贡献的成分，风味

物质 OAV越大则对风味贡献越大[37]。通过 Spear-

man相关系数，将测序得到的微生物种类与 OAV>1

的特征风味物质进行相关性分析，结果如图 5所示。
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图 5    酸奶样品中的微生物种类与挥发性风味物质相关性
Fig.5    Heat map of correlation between microbial species and

volatile flavor substances in yogurt samples
注：a.细菌；b.真菌；*表示 P<0.05，**表示 P<0.01，***表示
P<0.001。
 

细菌属与挥发性风味的相关性如图 5a所示，

Lactobacillus、Acetobacter、Leuconostoc 等是与风味

物质相关性较高的细菌菌属。Lactobacillus 与辛酸

呈显著正相关（P<0.05），使酸奶具有焦糖香气，对酸

奶的风味具有突出贡献。Acetobacter 与乙酸、丁二

醇、L（-）-乳酸乙酯和己酸呈较强的正相关（P<0.05），
主要是因为 Acetobacter 在发酵过程中能够代谢乳

酸，将其转化为乙酸和二氧化碳，能够丰富酸奶的风

味层次。Leuconostoc 与丁二醇、丁酸、乙酸和 L（-）-

乳酸乙酯呈正相关（P<0.05），与辛酸和苯甲酸呈负相

关，Leuconostoc 可与 Lactobacillus 和 Streptococcus
进行协同作用，共同影响发酵过程。Jiang等[4] 也发

现 Lactobacillus 与苯甲醛、2,3-戊二酮、乙醇和乙酸

乙酯等挥发性化合物表现出显著相关性，而 Strepto-
coccus 和 Lactococcus 丰度相对较高的样品表现出

相对较低的挥发性化合物含量。真菌属与挥发性

风味的相关性如图 5b所示，Apiotrichum、Dipodas-
caceae、Pichia 等是与风味物质相关性较高的真菌菌

属。Kluyveromyces 与己酸、乙酸、异戊醇和 L（-）-乳
酸乙酯呈负相关；Saccharomyces 与丁二醇呈负相关

（P<0.01）。而 Dipodascaceae 与己酸、丁酸、乙酸和

丁二醇呈正相关（P<0.05）；Pichia 与 β-苯乙醇、甲酸

乙烯酯和苯甲酸呈正相关（P<0.05），卢灏泽等[38] 也

发现 Pichia 是与西藏牦牛奶酪中风味物质相关性较

高的真菌菌属。

由此可见，各类微生物的作用机制有所差异，它

们之间形成了复杂的相互作用的生态网络，进而对酸

奶样品中代谢产物与营养物质产生影响，形成了独特

的风味。本研究揭示了西藏传统发酵乳中的微生物

结构及代谢的关联，这为进一步基于假设的靶向研究

与途径分析相结合提供了基础，这将有利于西藏传统

发酵乳制品行业的产业化和标准化生产。

 3　结论
本研究对西藏不同地区的传统发酵乳中的微生

物菌群组成和挥发性风味物质进行了综合分析。在

13种酸奶样本中主要检测出了 35种主要的挥发性

风味成分，主要包括酯类 14种、酸类 10种、醇类

4种、酮类 3种、烷烃类 3种和其他化合物 1种。研

究发现，地理位置对微生物多样性有着重要影响，不

同地区的海拔、气候、土壤等因素共同塑造了微生物

群落的结构和多样性。日喀则市在细菌和真菌的物

种丰富度及多样性程度上都有较为突出的表现，可能

是一个微生物资源丰富且具有特殊生态价值的地区；

那曲市和阿里地区虽然在某些微生物指标上不是最

突出的，但也具有独特的微生物群落特征，其中细菌

以链球菌属（Streptococcus）为主导，真菌则以地霉属

（Geotrichum）和克鲁维酵母属（Kluyveromyces）为主

导，因此还需要进一步深入研究来探索其潜在的微

生物资源和生态意义。此外，通过 Spearman相关系

数与 OAV>1的特征风味物质进行相关性分析，与风

味物质相关性较高的细菌菌属主要是 Lactobacil-
lus、Acetobacter、Leuconostoc；与风味物质相关性较

高的真菌菌属主要是 Apiotrichum、Dipodascaceae、
Pichia。研究结果为开发功能性微生物发酵菌剂与

发酵乳制品风味品质提供理论基础。
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